
引

专辑

植

裴

① 中

② 中

* 联

2014

国家

(RIT

 
摘要

检疫

植物

重要

出发

物材

好的

用不

树构

关系

(4) 

力和

与传

加具

域和
 

 

 

中的

物组

速而

学技

和分

法医

研究

生

 
 
 

   

 
用格式: 裴男才,

Pei N C
Sci Bull

辑: 中国森林生物

植物 DN

男才①, 米湘

中国林业科学研

中国科学院植物

联系人, E-mail: z

4-04-04 收稿, 20

家自然科学基金(

TFYWZX201208

要  DNA 条形

疫等学科和领

物 DNA 条形

要进展. 围绕

发, 以研究案

材料时, 利用

的为 trnH-psb

不同进化速率

构建软件上可

系与群落生态

 DNA 条形码

和评估手段. 

传统的 Phylo

具有更多信息

和全球水平上

DNA 条形

的物品自动扫

组织中一段或

而准确鉴定的

技术的进步, 

分类, 并以此

医学、流行病

究和应用得到

命 条 形 码

  2014 年  第

 米湘成, 陈步峰
C, Mi X C, Chen B
l (Chin Ver), 2014

物多样性监测网络

NA 条形

湘成②, 陈步

研究院热带林业研

物研究所, 植被与

sjcsdwcbf@126.

014-06-25 接受, 2

(31200471)、国

8)资助 

形码技术在生

领域发挥着重

形码(即叶绿体

绕植物 DNA 条

案例为基础进行

多个 DNA 条

bA, 其次是 m

率的条形码片

可获取较好的

态学研究结合

码系统发育关

植物 DNA 条

matic 等方法

息量的核基因

上开展群落学

码(DNA bar

扫描条码 , 其

或几段较短的

的技术 . 随着

 基于 DNA 

此为基础进行

病学、医药和

到了快速发展

研 究 计 划 (

第 59 卷  第 2

峰. 植物 DNA 条形
B F. Integration of 

, 59: 2333–2341, d

十周年纪念 

形码技

步峰①* 

研究所, 国家林业

与环境变化国家重

.com 

2014-07-08 网络

家林业公益性行

生物分类学、

重要作用. 本文

基因片段 rbc

条形码技术如

行了相应的评

条形码片段的

matK 和 rbcL; 

段, 以超级矩

分支精度并得

合时, 能增强对

关系应用于生

条形码技术已

法互补优势, 在

片段 ITS 等, 

研究时也能较

rcoding)类似于

其主要理念是

的 DNA 序列对

着分子生物学

条形码技术进

行关联学科(如

和食品质量控

展 . 最具代表

(iBOL: The 

24 期：2333

w

形码技术应用于大样
 plant DNA barcod
doi: 10.1360/N972

评 述 

术应用

业局珠江三角洲

重点实验室, 北

版发表 

行业科研专项(20

进化生态学、

文梳理了近些

cL, matK 和 t

何应用于大样

评述, 提炼出以

组合能达到较

 (2) 构建大样

矩阵(Supermat

得到较高的节

对群落共存机

物多样性指数

在类群和群落

在原有基础上

 提升 DNA 条

较好地应用. 

于商品零售业

是通过获取生

对物种进行快

学和生物信息

进行生物鉴定

如生命科学、

控制等领域)的

表性的是国际

 Internation

~ 2341 

www.scichina.c
 

样地群落学研究.

ding technology in
2014-00033 

用于大样

洲森林生态系统定

北京 100093 

0140430105)和中

、分子系统学

些年国内外以

trnH-psbA)在

样地群落学研

以下 4 方面: 

较高的物种鉴

样地植物群落

trix)方法排列

节点支持率; (

机制和群落构建

数计算时, 能

落水平上应用

上进行适当的完

条形码技术的

 

业

生

快

息

定

、

的

际

nal 

Barcod

继基因

空前的

加

表了第

基因细

并提出

也拓展

世界科

com  csb.scic

 科学通报, 2014, 

nto community stu

样地群落

定位研究站, 广

中国林业科学院

学、生物多样性

森林大样地为

群落水平研究

研究这一主线,

 (1) 鉴别群落

鉴别率, 而单个

落系统发育关

列 DNA 序列,

(3) DNA 条形

建方式的探索

增强多样性指

用并得到较好

完善, 如优化

的整体性能, 使

de of Life Pro

因组计划之后

的关注[1~5].  

加拿大生物学

第一批动物 D

细胞色素 C 氧

出了 DNA 条形

展至植物界和

科技领域所启

china.com  

 59: 2333–2341 

udies on forest dyn

落学研

州 510520;  

热带林业研究基

性科学、医学

为平台, 利用

究获得的若干

, 从基本原理

落水平上的植

个片段效果较

系时, 搭配使

, 在系统发育

形码系统发育

索和阐释能力

指数的分辨能

的效果; 建议

取样策略、增

使该技术在区

oject)的正式提

后 , 又一个生

学家 Paul Hebe

DNA 条形码研

氧化酶(COI)

形码概念. 此

和微生物界的

启动的最大规

namics plots (in C

《中国科学
SCIENCE C

研究 

基本科研业务费专

 
学

用

干

理

植

较

使

育

育

; 

能

议

增

区

关键词 

生命条形

生物群落

森林生物

监测网

整合生物

 

提出和实施, 

生物大学科计

ert等人[6,7]于

研究案例, 利

)对动物物种

此后, DNA 条

的应用[8]. iBO

规模的生物多

Chinese). Chin 

学》杂志社
HINA PRESS 

专项

  

形码 

落 

物多样性 

网络 

物学 

 被认为是

计划而受到

于 2003年发

利用线粒体

进行鉴定, 

条形码技术

OL 是当前

多样性基因



 
 
 

    2014 年 8 月  第 59 卷  第 24 期 

2334   

组项目. 来自 25 个国家成百上千的生物多样性研究

科学家、基因组专家、技术人员和伦理观察者一起工

作, 旨在构建一个信息量高度丰富的、标准化的 DNA

条形码参考文库, 为创立全部多细胞生命的 DNA 识

别系统奠定基础. 在第一阶段(2010~2015 年), iBOL

各合作方将对 50 万物种、500 万份标本进行 DNA 条

形码分析. 在构建条形码文库过程中, iBOL 参与者

还将搭建各类基础设施, 将其用于物种保存、生态系

统监测、法医鉴定、农业害虫和入侵物种的控制等实

践工作(http://www.barcodeoflife.org/content/about/ 

what-ibol; 查询于 2014 年 3 月 27 日). 国际生命条形

码联盟(CBOL: Consortium for the Barcode of Life, 

http://www.barcodeoflife.org/)是全球生物 DNA 条形

码研究的协调机构, 在加拿大、中国、欧盟和美国等

主要生物多样性研究地区设有中心节点, 50 多个国

家和地区的 200 多个组织和机构分布于欧洲、北美 

洲、南美洲、大洋洲、亚洲、非洲 (h t tp : / /www. 

barcodeoflife.org/content/about/member-organizations;  

查询于 2014 年 3 月 27 日). 首届国际生命条形码大

会(International Barcode of Life Conference)于 2005年

在英国伦敦召开 , 此后国际生命条形码大会成为每

两年举办一次的系列国际大会, 分别于 2007, 2009, 

2011, 2013 年在中国台北、墨西哥首都墨西哥城、澳

大利亚阿德莱德和我国云南省昆明成功举办 , 累计

吸引了全球近百个国家和地区近 2000 人次的专家学

者参加 , 显示了生命条形码研究在世界范围内的活

跃程度.  

植物 DNA 条形码研究在 2005 年才有相关学术

论文发表 [9,10]. 与动物相比, 植物线粒体基因组进化

速率较慢, COI 片段不适用于植物, 而寻找或筛选植

物通用 DNA 条形码片段过程较长, 难以筛选出一个

像在动物界较为通用的条形码片段 COI[9]. 2009 年国

际生命条形码联盟植物工作组推荐 rbcL+matK 组合

作为陆地植物的核心条形码片段, 而建议 trnH-psbA

和核基因组 ITS 作为候选片段继续进行评估[11,12], 以

满足对包括近缘类群和其他疑难类群在内的植物材

料进行鉴别的需求. ITS 引物通用性差、序列长度变

异大、poly 结构较多、存在多拷贝等缺点, 降低了其

作为通用植物 DNA 条形码片段的可应用性[10,12~14]. 

“中国植物条形码研究团队”对主要来自中国的种子

植物 75 科 141 属 1757 种共约 6286 个样本进行综合

评价, 发现 ITS 引物通用性在被子植物中可达 79%, 

增加该片段后能将物种分辨率从 50%(rbcL+matK)提

高至 70%~79%, 因此建议将 ITS 作为种子植物的核

心 DNA 条形码[11]. 目前 rbcL, matK 和 trnH-psbA 已

广泛用于植物大样地群落学研究中 , ITS 也开始被 

使用. 植物 DNA 条形码研究已有比较成熟的工作流

程、方案和科学议题, 在专科专属等类群水平上发展

迅速, 涵盖了各大重要的陆生植物类群, 在植物物种

水平上的分类和常规鉴定具有重要应用价值[11,15~21], 

其中具有代表性的如中国植物 DNA 条形码研究团队

于 2011 年 5 月在 Journal of Systematics and Evolution

杂志上发表了“Plant DNA barcoding in China”专辑; 

Molecular Ecology Resources 杂志也刊登了较多的

DNA 条形码的研究结果. 基于植物 DNA 条形码数 

据、地理信息数据和计算机信息技术等元素的新一代

植物志(iFlora), 有望带动国际国内植物学、生态学和

生物多样性等学科的新一轮发展 [22]. 此外 , 利用高

通量测序技术获得条形码基因扩增子序列的 DNA 

metabarcoding 技术也有望在环境监测、资源管理和

生物多样性评估等方面得到应用[23~27].  

大型森林动态监测样地(forest dynamics plot, 即

大样地)是生物多样性和群落学研究的重要平台 [28]. 

植物 DNA 条形码研究在群落维度上也紧跟发展步伐, 

特别是在以大样地为平台开展的研究中有较大的现

实需求 , 但目前已有的一些研究暂未较系统地叙述

植物 DNA 条形码与群落学研究的有机结合. 本文以

近些年国际和国内已开展的若干重要研究工作为基

础, 结合作者的一些理解和思考, 着重从鉴别植物物

种、构建群落系统发育关系、揭示群落系统发育结构

以及评估生物多样性指数等 4 个方面展开, 探讨如何

将植物 DNA 条形码技术应用于大样地群落学研究, 

试图为该方面的研究和应用提供参考.  

1  鉴别群落内植物物种 

基本原理: DNA 序列包含着物种的基本遗传信

息, 特别是编码基因决定着生物体内蛋白质的构成. 

特定碱基组合体现出各生物组织的特异性 ; 而不同

的碱基组合 , 维持着大千世界生物物种的多样

性 [29,30]. 准确的物种鉴别对于群落生物学研究极为

重要; DNA 条形码的出现, 在一定程度上可弥补分类

学家的不足而造成的诸多不便 , 为解决物种水平上

的准确鉴定工作提供了理论支撑和技术保障 . 生命

条形码计划最初的设想是通过使用一段短的 DNA 序
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列达到物种水平上的鉴别[7]. 在标本不全或残缺的情

况下, DNA 条形码技术可进行快速且相对准确的物

种鉴定. 用于物种鉴定的方法: (ⅰ) BLASTn 方法, 

即通过 GenBank 在线数据库或者利用本地物种构建

条形码参考数据库 , 按不同条形码片段逐条或者  

打包搜索 , 并记录到科、属和种水平上的最大匹   

配率[31]; (ⅱ) TaxonDNA 方法, 需将所要鉴定的 DNA

条形码序列汇总为一个总的文库 , 按照 TaxonDNA

软件的格式进行数据处理 , 然后计算出研究对象  

在该文库中相应的匹配率[32]. 此外, 还有基于 DNA

序列信息构建系统发育进化树的方法进行物种鉴  

定 , 如距离法、最大简约法、极大似然法及贝斯方  

法等.  

研究案例: 在热带森林区域, Kress 等人[33]率先

利用 3 个条形码片段(rbcL, matK 和 trnH-psbA), 在本

地条形码数据库中采用 BLASTn 方法对巴拿马 Barro 

Colorado Island (BCI) 50 hm2 热带湿润平原雨林样地

上的 296 个植物物种进行搜索和鉴别. 发现使用单个

条形码片段时, trnH-psbA 的综合成功鉴别率(即测序

成功率和物种识别成功率之乘积, 简称为“鉴别率”; 

下同 )最高 (90%), 其次是 rbcL(70%)和 matK(69%); 

使用 matK+rbcL+trnH-psbA 的三片段组合在物种水

平鉴别率高达 98%. Gonzalez 等人[34]在(法属)圭亚那

Nouragues 亚马孙热带雨林中的 2 个 1 hm2 样地, 检

测了 8 个候选植物 DNA 片段(即 rbcLa, rpoC1, rpoB, 

matK, ycf5, trnL, trnH-psbA 和 ITS)在辨别 252 种幼树

上的表现 . 结果显示 , 当使用单个条形码片段时 , 

trnH-psbA 的鉴别率最高(57%), 其次是 rbcL(53%)和

matK(41%); 使用三片段组合时鉴别率约 70%. 在亚

热带森林区域, Kress 等人[35]使用与 BCI 同样的方法, 

对波多黎各 Luquillo 16 hm2样地上 143个物种进行鉴

别. 结果显示, 当使用单个条形码片段时, trnH-psbA

的鉴别率最高(90.4%), 其次是 rbcL(84.5%)和 matK 

(70.4%); 使用三片段组合时鉴别率达 93%. 我们对

我国鼎湖山 20 hm2 大样地 183 个植物物种进行物种

水平上的鉴别 , 发现使用单个条形码片段时 , trnH- 

psbA 的鉴别率最高(75%), 其次是 matK(70%)和 rbcL 

(56%); 使用三片段组合时鉴别率在 87%以上[36]. 卢

孟孟等人[37]对云南哀牢山自然保护区内 51 科 111 属

中 204 个树种的 525 个乔木个体开展了 DNA 条形码

对鉴定亚热带森林树种有效性的评估工作 , 发现在

物种和属水平的鉴别成功率上, 单片段 ITS 分别为

68%~81%和 99%~100%, 核心条形码 rbcL+matK 组合

的成功率是 53%~60%和 87%~91%; rbcL+matK+trnH- 

psbA+ITS 联合时可以成功鉴别 75%~80%的全部乔木

物种. 此外, 他们还发现 ITS 片段在亚热带森林部分

重要树种类群(樟科和壳斗科等)中的测序成功率较差, 

因此建议对这些植物类群采用 trnH-psbA 作为 DNA

条形码是一个更好的选择.  

总的来看 , 在热带地区和亚热带地区的森林样

地中 , 各片段准确识别植物物种的平均鉴别率分别

为 rbcL(66%, 74.8%), trnH-psbA(79.5%, 87.5%) 和

matK(80%, 89.5%), 说明植物 DNA 条形码片段在局

部群落表现较为理想 . 亚热带森林中的鉴别率略高

于热带森林 , 这可能与亚热带森林局部群落内生长

的植物同属种较少有关. 3 个 DNA 条形码片段组合在

热带和亚热带森林样地中鉴别率分别可达 84%和

90%[36]. 增加 ITS 片段可能有助于鉴别成功率的提高, 

但目前缺乏在大样地群落水平上的研究报道, 有必要

对 ITS 片段在群落水平上作更多的案例分析. 今后, 

可依据现有 4 个 DNA 条形码片段的物种鉴别成功率, 

确定在不同类型的森林样地使用相适合的条形码组

合, 在达到物种分辨的同时, 尽量控制成本. 将植物

DNA 条形码方法与形态分类特征、细胞学信息以及

化石证据等相结合 , 还能进一步提高未知植物样本

的正确物种鉴别率 . 这在进化生态学和保护生物学

领域体现得更为明显 , 有利于增进了解现存生物多

样性现状和分布格局 , 可为制定更符合实际情况的

生物保护策略提供重要参考依据[1,17,38~40].  

2  构建植物群落系统发育关系 

基本原理 : 群落内各物种间的差异 , 可表现为

DNA 序列上的碱基变化. 利用各物种 DNA 条形码的

序列信息 , 通过对不同进化速率的条形码片段进行

序列排列以生成矩阵 [41], 采用分子系统学常用的系

统发育树构建方法(如邻接法[42]、最大简约法[43]、最

大似然法[44]等), 可快速且相对准确地获得特定群落

的系统发育树.  

研究案例: 在 BCI 大样地, Kress 等人 [33]利用

DNA 条形码序列, 采取 3 个条形码片段组合的超级

矩阵方法(Supermatrix; 具体为: 片段 rbcL 序列在前, 

确保系统发育树的大框架正确 , 能解决目和科分类

阶元上的节点关系; 随后是 matK 和以目或者大科为

单元的 trnH-psbA 序列, 试图在属和物种水平上将研
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究材料定位到合适的系统发育位置), 构建出精确的

植物群落系统发育关系(内含 23 目 57 科 181 属 296

个物种), 且有 97.5%的分支节点支持率在 50%以上; 

相比来看 , 仅用基于 Angiosperm Phylogeny Group 

(APG)的 Phylomatic[45]在线建树软件获得系统发育树

上, 只有 48.4%的分支节点支持率在 50%以上. 而在

Luquillo 大样地, Kress 等人[35]使用与 BCI 同样的方法, 

但辅以最新版的 APG 在线数据库为框架, 以 DNA 条

形码序列构建目与科分类阶元上的系统发育树 , 同

样构建出较为精确的植物群落系统发育关系(24目 50

科 108 属 143 个物种), 且 90.8%的分支节点支持率在

50%以上 ; 相比来看 , 仅用 APG 在线软件获得的

Phylomatic 系统发育树上, 只有 69.7%的分支节点支

持率在 50%以上. 在鼎湖山大样地, 我们利用 DNA

条形码序列 , 构建出了精确的植物群落系统发育关

系(24 目 51 科 110 属 183 个物种), 有 99.4%的分支节

点支持率在 50%以上; 相比来看, 仅用 APG 在线软

件获得的 Phylomatic 系统发育树上, 只有 36.8%的分

支节点支持率在 50%以上[46].  

BCI 大样地的例子说明, 在物种丰富度高、亲缘

关系复杂的局部植物群落中进行充分样本采集时 , 

只需利用 DNA 条形码序列构建的群落系统发育关系

与 APG 的拓扑结构较为一致, 各节点的支持率也高; 

这种方法称为不受约束的建树方法(An unconstraint 

tree). 而 Luquillo 大样地的例子说明, 在物种丰富度

较低、亲缘关系较简单的局部植物群落中对有限数量

的物种进行样本采集时, 可借用 APG 系统的大框架, 

然后在目水平的分支利用 DNA 条形码序列进行建树, 

也能与 APG 较为一致; 这种方法称为受约束的建树

方法(A constraint tree). 鼎湖山大样地的情况与 BCI

和 Luquillo 大样地有相同之处, 但也不完全一致: 该

植物群落中物种丰富度较低、亲缘关系较简单, 但只

需利用 DNA 条形码序列即可构建出较为精确的群落

系统发育关系, 各主要被子植物分支与 APG 系统保

持较好的一致性 , 为植物群落系统发育关系构建提

供了新的研究案例[46].  

生命之树的构建是一项长期而艰巨的工作 , 需

要不断创新研究方法, 吸取有益工作理念, 收集补充

更多材料和信息 , 开展整合的系统发育学研究 [47]. 

DNA 条形码方法获得的系统发育进化树, 由于各片

段受自身所含有的遗传信息量限制 , 在辨别近缘类

群(特别是物种数量较多的大属)时有一定的困难. 但

在群落水平上 , 由于各植物材料的系统发育关系界

线较为明显, 使得 DNA 条形码技术在构建群落系统

发育关系时能发挥出优势 , 便于跨区域多群落间的

比较研究. 这是 DNA 条形码技术在该研究领域得以

快速应用的关键所在 ; 今后可在近缘类群比重较高

的植物群落(如热带-亚热带区域)中增加条形码片段

的数量, 而在近缘类群比重较低的植物群落(如温带

区域)中减少条形码片段的数量.  

3  揭示群落系统发育结构分布格局 

基本原理: 相对于较粗略的系统发育关系(如基

于在线数据库获取的 Phylomatic系统发育关系: http: // 

phylodiversity.net/phylomatic/), DNA 条形码系统发育

关系(具有准确的二歧分支拓扑结构和高的节点支持

率)在探讨群落共存机制和群落构建方式等方面能提

供更为可靠的预测和评估[48,49]. 因此, 在相应的群落

系统发育分析中应考虑增加物种水平上的系统发育信

息, 而不仅限于属与科等更高分类阶元的粗略信息.  

研究案例: 在 BCI 大样地, Kress 等人[33]通过使

用 DNA 条形码序列构建的精确分子系统发育关系, 

发现样地内 7种生境类型中的 5 种呈现出显著的系统

发育结构 , 这比此前使用基于 APG 在线数据库

Phylomatic 方法的研究更前进了一步, 表明精确的系

统发育末端节点在探索群落系统发育结构时发挥了

至关重要的作用, 且能减少发生统计误差的概率 [33]. 

在西双版纳 20 hm2 热带季节雨林大样地, Yang 等

人[50]获取了 400多个树种 DNA条形码系统发育关系, 

在 3 个树龄径级、6 个空间尺度、6 种生境类型以及

10 个植物功能性状上探讨群落共存机制, 结果支持

物种共存的确定性模型而非中性模型 , 同时支持在

较大的空间尺度上生境过滤机制作用较大 , 而较小

的空间尺度种间竞争作用较为显著 . 在鼎湖山大样

地, 我们分别用植物 DNA 条形码和 Phylomatic 方法

构建了鼎湖山大样地植物群落系统发育关系 , 两者

均发现山谷和低坡生境为系统发育聚集分布格局 , 

表明近缘物种共存于这些低海拔生境 , 生境过滤可

能起主导作用 ; 两者均发现高坡和山脊生境为系统

发育扩散分布 , 表明远缘物种共存于这些高海拔生

境 , 竞争排斥可能起主导作用 [51]. 对于高谷生境 , 

Phylomatic 方法得到的结果为系统发育扩散分布; 而

条形码方法得到的结果为系统发育随机分布 , 这表

明与系统发育有关的作用可能在这种生境类型下不
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起作用或者作用不明显. 在古田山 24 hm2 大样地 , 

曹科等人[52]以 156 种木本植物为对象, 利用条形码

方法获取各物种的 DNA 序列信息, 用 K 值法检验了

叶片氮含量、磷含量、叶面积、木质密度、比叶面积

和种子重量 6 种功能性状的系统发育信号, 并运用系

统独立对比方法分析了性状与物种多度的关系 . 结

果表明, 6 种功能性状都表现出较强的系统发育信号, 

可能受到该样地木本植物系统发育历史的影响; 前 5

种性状与多度显著相关 , 但种子重量与物种多度未

检测到显著的相关性 , 表明群落内不同物种的资源

获取方式可能影响群落的结构. 同在古田山大样地, 

Liu 等人[53]提取了比叶面积、叶面积、种子重量、树

木密度、最大树高等 5 种植物性状数据, 与环境因子、

空间因子、系统发育因子进行独立和交叉分析. 结果

表明大部分的性状表现为聚集分布结构 , 可能受到

非随机过滤作用的影响 . 生境过滤作用在形成群落

中的重要性由方差分解的结果得到验证 . 环境因子

和空间因子在解释性状分布中有较大作用 , 说明扩

散限制是古田山群落共存的重要决定因子 . 但该研

究未能检测到系统发育进化关系在性状分布中的显

著作用 , 推测单纯依赖系统发育结构难以解释基于

性状分析的群落物种共存方式 . 对于植物性状空间

分布中未被解释的方差 , 作者认为可能是由随机过

程、或是性状和环境因子选择的偏差而造成.  

Swenson 等人 [48]通过模型模拟和运算推导 , 认

为对群落系统发育结构更容易受系统发育树大框架

的精确程度影响 , 其次也与末端进化分支是否得到

理想的二歧结构有关. 条形码方法和 Phylomatic方法

所构建的群落系统发育关系 , 在大的框架水平上基

本一致 , 但前者在末端进化分支的解决程度上优于

后者. BCI 和鼎湖山森林大样地的研究结果显示基于

条形码方法的系统发育指数(如 NRI 和 NTI)数值倾向

大于由 Phylomatic 方法获得的数值, 这可能与使用 3

个 DNA 条形码序列构建的条形码系统发育关系比

Phylomatic 系统发育关系更精确有关. DNA 条形码方

法会在呈现系统发育聚集分布的群落或者生境中表

现得更显著 , 而在系统发育扩散分布的群落或者生

境中表现得更不显著 . 而古田山大样地的研究结果

提醒我们, 除了系统发育因子, 还需要充分考虑功能

性状、环境因子以及空间因素对群落系统发育结构的

影响 . 系统发育信息增进了我们对现存森林群落结

构和功能的了解, 标准化的 DNA 条形码方法为区域

和全球尺度上的比较生态学研究提供了快捷、可行的

途径.  

4  评估生物多样性指数 

基本原理: 基于标准化的植物 DNA 条形码方法

而获得的系统发育关系 , 可便捷地用于计算生物多

样性指数 , 并可供不同区域多样性指数的比较分析

和评估工作, 丰富当前生物多样性研究的内涵.  

研究案例: 在 Nouragues 森林样地, Gonzalez 等

人 [54]获取不同精确程度的群落系统发育关系 , 具体

为: (1) 利用 rbcL 片段获取条形码群落系统发育关系; 

(2) 利用 APG 在线数据库获取该样地的群落系统发

育关系; (3) 综合条形码和 APG 的方法获取该样地的

群落系统发育关系. 结果显示, 描述系统发育多样性

指数的 Faith’s 指数(即系统发育丰富度)和 Rao’s 指数

(即系统发育均一度)在不同年龄径级层次上, 发生了

不同程度的变化 , 暗示着该森林样地群落格局可能

不受系统发育约束. 在古田山大样地森林群落, 基于

植物 DNA 条形码方法, Feng 等人[55]对具有不同科学

意义的 9 个系统发育 β多样性指数(Dpw, Dnn, PhyloSor, 

UniFrac, Rao’s D, Rao’s H, ΠST, PST以及 PCD)进行比

较后发现: (1) 多度是否加权对同一个指数的影响在

小尺度上并不明显; 随着尺度的增大, 多度加权与否

的形式之间的差别才逐渐显现出来; (2) PST 指数和

Rao’s H 指数在较大尺度上比其他指数能够更好地反

映生境和空间距离的衰减效应 ; 随着尺度的减小 , 

AW-Dnn 指数和 Dnn 指数能够更好地反映生境和空间

距离的衰减效应; (3) 物种多度加权处理的 Dpw 指数

与 Rao’s 二次熵的 Rao’s D 定义相似; PhyloSor 指数

与 UniFrac指数生态学含义相似, 具有较高的相关性; 

Dnn 指数与 PhyloSor 指数, Dnn 指数与 UniFrac 指数的

生态学意义虽有差别 , 但其相关性较高 . 饶米德等

人 [56]通过模型模拟不同生态学过程下的群落结构 , 

分析了古田山大样地不同空间尺度下物种和系统发

育 β 多样性指数的距离衰减效应. 研究发现: (1) 该

样地群落的物种及系统发育多样性 , 存在明显的距

离衰减格局; (2) 生境过滤和扩散限制共同作用, 可

以更好地解释物种 β多样性维持机制; (3) Dnn 指数的

结果表明生境过滤和扩散限制共同维持着古田山样

地群落系统发育 β多样性格局; 而 Dpw 指数在小尺度

上(如 20 m×20 m)生境过滤和扩散限制共同作用于群

落系统发育 β 多样性, 但在大尺度上(如 40 m×40 m
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和 50 m×50 m), 生境过滤逐渐成为解释群落系统发

育结构的主要过程. 古田山大样地群落的系统发育 β
多样性与物种 β 多样性的格局表明, 生境过滤和扩散

限制起着重要的维持作用. 在热带至温带森林区域, 

以分布于亚洲和美洲的 6 个森林大样地为研究对象 

(即中国的古田山和鼎湖山, 波多黎各的 Luquillo, 巴

拿马的 BCI, 美国的 Wabikon Lake 和 Smithsonian 

Conservation Biology Institute), Swenson 等人[57]利用

植物 DNA 条形码(rbcL, matK 和 trnH-psbA)构建该 6

个大样地的群落系统发育关系, 将系统发育和功能 α
多样性(测量指数有 NRI, NTI, SES PW 和 SES NN), 

与系统发育和功能 β 多样性(测量指数有 S.E.S. Dnn′
和 S.E.S Dpw′)相互关联, 在 20 m×20 m, 40 m×40 m 以

及 100 m×100 m 这 3 个空间尺度上计算各指数的数

值. 研究发现: (1) 非生物环境过滤因素在构建局部

群落和支配群落组合的空间转化中发挥作用; (2) 本

研究的 6 个森林大样地中, 系统发育 α和 β多样性计

量结果与功能 α和 β多样性没有很强的关联性.  

系统发育多样性指数计算和评估是生物多样性

研究工作的重要部分 . 在群落水平上 , 通过植物

DNA 条形码技术, 可获得更接近实际情况的群落系

统发育关系 , 能反映出群落间各物种较为真实的进

化关系 , 这比以往通过模拟或估算的进化关系更为

有效. 受全球变化的影响, 生物多样性研究进入了新

的阶段 ; 不同类型的多样性指数从不同角度和层次

描述生物多样性的历史和现实状况, 而 DNA 条形码

方法则为区域和全球尺度上不同森林群落的多样性

指数计算和评估创造了可供比较的机会 . 目前这方

面的工作尚处于探索阶段, 但随着更多研究的加入, 

将来可为特定区域的生物多样性评估和跨区域的比

较工作提供新的思路.  

5  小结与展望 

DNA 条形码是一门实用性较强的物种鉴定技术, 

需与理论结合, 解决实际科学问题. 一般来说, 一份

完整的标准植物 DNA 条形码材料清单通常包括物

种的凭证标本和野外采集记录、供提取基因组 DNA

的植物材料样品、植物局部和生境特征、图片影像信

息、DNA 序列信息、储备 DNA, 以及提交给相应数

据库的编号等. 当然, 这种技术还有待完善, 在实践

过程中需要处理好几个关系: (1) 与标本馆或博物馆

的关系 : 植物标本的采集和收录工作是标本馆的主

要工作之一, DNA 条形码的研究工作不是简单的标

本重复采集和辨认 . 已有的馆藏标本可为当前的

DNA 条形码野外采集提供参考信息来源, 而正在进

行的 DNA 条形码信息采集工作将极大地丰富现存的

标本储存数量和质量 , 从而使得两者实现互补和完

善. (2) 与 GenBank 的关系: GenBank (http://www. 

ncbi.nlm.nih.gov/genbank/)拥有目前最为全面和丰富

的 DNA 序列库 , 可供全世界研究人员共享使用 ; 

DNA 条形码的研究工作不是简单的重复测序, 能在

部分重要类群有新的补充和发现. DNA 条形码的标

准化研究方法在从事此类研究的国际同行中得到充

分执行 , 所构建的条形码数据文库包含大量生物学

信息 , 可以快速地在区域甚至全球尺度上开展比较

性研究. DNA 条形码研究借力于 GenBank 中的海量

序列信息, 同时也在一定程度上丰富了可用的 DNA

序列信息库, 发展了生命科学的研究框架. (3) 与生

命之树的关系: 生命之树(Tree of Life)[58]和被子植物

系统发育研究组(Angiosperm Phylogeny Group)[59,60]

主要关注探索生命世界的起源和进化历史、构建各生

物类群之间系统发育关系. DNA 条形码的研究工作

不局限于某一类群或群落的系统发育关系构建 , 更

关注物种水平上的鉴定和辨别 , 特别是在较低分类

阶元的系统位置归类上具有较高的解决能力 , 能在

部分难解的进化分支上提高分辨力和支持率 , 是生

命之树大框架的重要组成部分[61,62].  

植物 DNA 条形码已逐渐成为现代生物学研究的

一个重要工具, 正逐步与关联学科融合, 可在微观和

宏观 2 个层面上促进各自的发展, 这将是值得期待的

研究新方向. 在微观层面, 借力于新一代高通量测序

技术, 可将转录组学(transcriptomics, 也即 RNA 测序)

方面的研究与 DNA 条形码、系统发育以及功能性状

研究相融合 , 在种内和种间水平进行比较基因组学

研究, 深度挖掘基因功能, 精确定位关键位点, 获取

生物系统发育进化关系等方面更为详尽的信息[63~65]. 

在宏观层面, 我们可充分利用现有的 DNA 条形码资

源库, 吸取整合生物学、生物地理学等学科理论和技

术优势, 如新一代智能植物志 iFlora 共享和开放数据

平台的构思与推广应用, 进行大区域、跨学科、多层

次、长周期的合作研究[66,67], 探索大尺度生物多样性格

局、生物资源保存和利用、生态环境变迁等关系人类

生存和长远发展等难题的解决之道, 为决策者提供备

选预案. DNA 条形码技术在生态学研究领域中的应用, 
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涉及群落生态 (community ecology) 、入侵 (species 

invasion)、大进化 (macroevolution)、性状进化 (trait 

evolution)、食物网络和营养结构 (food webs and 

trophic interactions)、集合群落(metacommunities)和空

间生态学(spatial ecology)等方面. 尽管存在种下单元

研究样本采集量较少和居群水平比较研究变异信息

不足等缺陷, DNA 条形码技术仍有望在未知生物新

类群的探索、海量数据的管理应用、下一代测序技术

等方面获得新的发展 [68]. 此外, 近些年以 CTFS 和

CForBio 网络大样地为平台开展生态学研究获得了

长足进展. 目前, 在具有植物 DNA 条形码研究基础

的大样地, 有必要在局部、区域和全球尺度上尽快开

展多群落水平的 DNA 条形码物种识别、群落系统发

育多样性指数评价、地上地下动植物交互作用等工作, 

为探讨生物多样性格局和维持机制提供更先进的技

术支撑.  

致谢 第七届海峡两岸森林动态样区研讨会上得到了与会专家的指点, 外审专家提供了中肯的修改意见, 特致谢忱. 
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Plant DNA barcoding technology has important applications in biodiversity, taxonomy, evolutionary ecology, molecular systematics, 
and forensics studies. This paper summarizes important progress in the application of plant DNA barcodes (specifically, rbcL, matK, 
and trnH-psbA) at the community level, presenting the rationale and case studies in the context of global forest dynamics plots. The 
results showed that the single DNA barcode region trnH-psbA achieved the highest rate of correct species identification, followed by 
matK and rbcL. Combining the three barcode regions resulted in excellent discrimination of plant species and reconstruction of 
community phylogenies (with improved topological resolution and high bootstrap support values for nodes) both in the tropics and 
subtropics. Furthermore, integration of plant DNA barcodes with community ecology may not only strengthen the capability to explore 
and elucidate mechanisms of community assembly, but also improve the efficiency of comparative evaluation of biodiversity indexes. 
Plant DNA barcoding is proven to be effective in research at the clade and community levels. The toolkit is also expected to show 
promise at the regional and global scales with refinements, such as optimization of sampling strategy and addition of the nuclear 
internal transcribed spacer region to increase the genetic information content, and to improve the technology’s performance. 
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