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摘 要： DNA条形码技术是指传统分类对物种无法鉴定时 ，运用一条短的标准的 DNA区间作为条码来进 

行物种鉴定 的方法 ．目前 ，叶绿体基 因 rbcL和 matK基因片断可能被用作 植物 DNA条 形码技术 的分子标记 ． 

本文回顾了DNA条形码技术的背景，植物 DNA条形码技术的过程和效果．广义 DNA条形码技术已被证实 

在 中药鉴定 中具有作用 ．同时 ，本文还讨论 了在我 国经济高 速发展 时期 ，DNA条形码技术在 生物多样 性保护 

中应用前景． 
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生命科学的基础是对物种进行鉴定并描述特征．长期 以来 ，科学家们始终试 图寻找最好 的方法对 

生物进行分类．起源于 18世纪中叶的现代分类学是将形态特征和解剖特征作为主要证据．地球上现存 

物种大约有一亿种 ，现代分类学只描述了 1．7百万物种⋯ ，可能还有多达一亿的真核生物在科学上仍然 

是未知的，若用传统的基于一个类群一个类群 ，一张标本一张标本的形态描述的方法将这些物种编 目似 

乎是不可行的．即使 目前通讯及互联网技术 的提高 ，这个工作量仍是不可逾越 的．因此 ，新兴的技术必 

将被利用到这项任务 中去 ． 

分类学在世界范围内都不景气 ．分类学专家的短缺 已经变成一个全球性问题 ，这使一些需要生 

物分类学知识的领域受到冲击 J．同时，形态鉴定也面临挑战 ，如鉴定用的检索性状 由于表型可塑性和 

基因型可变性很容易导致鉴定错误，加之隐秘种的存在以及物种不同生活期都加剧了鉴定的混乱 J， 

另外 ，当植物组织来 自幼苗 、部分材料或 已被处理 的材料 ，形态鉴定会变得困难或者不可能完成 ．最 

近发展起来的 DNA测序技术使 DNA条形码技术鉴定物种成为可能．“DNA条形码技术 ”这个词最早 

出现在 1993年 ，当时并没有引起科学界的关注 ，但是利用分子手段进行物种鉴定 的概念则提 出得更 

早[8 J．DNA条形码技术的黄金时代开始于 2003年 ．现在成立 的“生命条形码协会”(Consortium for 

the Barcode of Life(CBOL))是推动 DNA条形码技术发展的组织 ，旨在促进 DNA条形码技术 的国际标 

准和协调研究． 
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1 植物 DNA条形码技术的过程 

DNA条形码技术是运用来 自生物体基因组适 当部分的一段短 的核苷酸序列对物种进行种级水平 

鉴定 ，DNA条形码技术的核心是选择合适的 DNA片断，其变异速率必须足够 的慢从而使种内变异最 

小，同时也要求充分的快来显示种间变异 ，同时它必须相对容易得到，插人或缺失尽量的少 ，使序列的对 

比更容易． 

理想中的 DNA条码技术应符合下列标准  ̈：(1)．同一物种不同个体之间作为条码 的 DNA序列 

一 致，而不同物种之间具有差异；(2)．应该是标准化的，即不同分类群使用相同的 DNA片断作为条码 ； 

(3)．条码 DNA片断应包含足够的系统发育信息，以便很容易将未知的或 尚未“编条码”物种划入其分 

类等级(属，科等)中；(4)．应该非 常稳健 ，有高度保守的引物区和高可靠性的 DNA扩增 和测序；(5) 

条码 DNA片断应该足够的短 ，以便允许降解的 DNA的扩增．因此 ，理想 的 DNA条码标记应具有差异 

的，标准化的，含有系统发育信息 ，极度稳健并且短的等特性 ，不但这样的一个理想的 DNA标记尚未被 

发现，或许，根本不存在⋯ ． 

用于动物和真菌的分子条形码技术 的 DNA片段——线粒体 eoxl基因(编码细胞色素氧化酶亚基 

1)在陆地植物中高度保守，因此不适合作为植物的 DNA条码．事实上，在植物中所有的线粒体基因进 

化速度都太慢 ，以至于不能精确的鉴别物种 ，因此它没有被选作植物的 DNA条形码技术 ．核基因组 

在植物系统发育研究中通常使用 ITS序列，但核基因组高拷贝区复杂的一致性进化和旁系同源等性质， 

影响了该片断在某些类群的植物中的运用 ． 

在 比较了 7个主要候选质体 DNA片断(atpF —atpH间隔 区，matK基 因，rbcL基 因，rpoB基 因， 

rpoC1基因，psbK —psbI间隔区，和 trnH —psbA间隔区)的性能后 ，CBOL推荐 rbcL．matK两个片断的 

联合作为植物条形码  ̈．通过对通用性 、序列质量、分辨率和成本之间复杂的权衡后 ，这种提议可能是 

目前最务实的方案．以 2个位点 rbcL—matK为核心的条码为运用 DNA序列数据鉴定物种提供了一个通 

用的框架 ，从而有助于发现陆地植物中更多的物种． 

选择了合适的用于分析的 DNA区段以后 ，必须首先将其从样品中提取 出来并用聚合酶链式反应 

(PCR)进行扩增．将扩增的 matK，rbcL基因测序，然后将这些已测序的“条码 ”，与来 自凭证标本的现 

有的条码或材料做对 比．通常用 Kimura两参数(Kimura 2-parameter(K2P))遗传距离校正度量个体 间 

的序列差异，对于遗传距离小的情况(这种情况多存在于DNA条形码技术中)它是最有效的模型 ．根 

据遗传距离差异的大小比较来划分种的界限． 

2 植物 DNA条形码技术的效率 

考虑到要在普遍性、序列质量 、识别性和花费做出复杂的权衡 ，rbcL·marK已经被提议作为陆地植物 

的标准条码  ̈，但它们存在的最大问题是，在许多植物中没有足够 的差异．CBOL表示，在植物中种的 

鉴定达到 72％ ，剩下的物种至少能 100％的鉴定到属．对那些出现在特定 的栖息地或地区的植物通过 

限制参考数 据库 的范 围，可能获 得更 高程度 的识 别率 ，在许 多 例子 中鉴定 成 功率很 有 可能接 近 

100％ 【 
．  

已经证明利用条形码鉴定植物的能力不如鉴定动物，多数学者认为是 由于植物较脊椎动物无性繁 

殖、多倍化和杂交等发生的频率更高 ，因此，植物种的界定更不明确 ，因此 ，不仅仅是因为缺少变异限 

制了植物的物种鉴别．事实上 ，动物和植物种对间在种内和种间的遗传距离有不 同的差异 ，但是动物种 

间比植物种间拥有更大的差距，即使在相对密集采样的属中，动物种间的遗传距离也大于植物． 
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3 讨 论 

3．1 分子条形码可能是传统分类的补充 

大量的物种在我们还没有认识到它的存在 ，就灭绝 了．事实上 ，多数真核生物还没有被人们认识 ， 

因为分类学家若鉴定它们将面临无法完成 的任务．在这种背景下出现 了分子条形码 ，这也许不是危机 

的彻底解决 ，但至少是危机解决的一种工具． 

分子条形码不可能替代分类 ，也不可能重建系统．只有把条码与详细描述的凭证标本联系起来 ，这 

项技术的最大效力才能实现 ，分子条形码不会影响物种命名与描述的方法．这项技术主要 的用途是作 

为一个搜索功能的标签 ，而不是作为分类的特征．然而 ，它可能为分类学家，一些对物种鉴定感兴趣的 

机构和个人提供有用的工具．分子条形码 ，作为物种鉴定的一种方法 ，是对传统分类的一种补充．目前 

认为综合形态学 、分子 以及其他类型的数据是鉴定和描述物种的最好 的方法 ．因此 ，分子和传统 

分类的联合可能使物种鉴定变得精确 ，快速和易于实现ⅢJ． 

当物种不能利用形态特征进行鉴定时，DNA条形码技 术可 能是 目前最佳的鉴定方法．例如，DNA 

条形码技术可以帮助鉴定形态非常相似的物种(姊妹种)，也可以解决亚种的地位．此外 ，当只有部分植 

物体时(如只有根 、茎、叶、果实 、种子 )，DNA工具可以帮助植物学家进行物种鉴定．DNA条形码技术对 

鉴定植物形态学特征被破坏 的产品会很有利 ，例如鉴定新鲜和干燥 的植物部分、植物提取物、加工过 的 

样品，如茶 、片剂和胶囊等．DNA条形码技术可 以鉴定隐秘种 ，隐秘种是指 由于在长期的进化过程中其 

形态停滞 ，从而使其根据形态特征被命名为同一名 的不 同种  ̈．总之 ，DNA条形码技术在某些情况下 

可以有效地鉴定物种．然而，对较高等级分类群的确定就不是那么有效了．此外，快速物种形成的类群 

种间 DNA序列基本没有差异 ，DNA条形码技术就失效 了．反之 ，对于没有经历过近期物种形成事件的 

物种来说或许 DNA条形码技术是有效 的． 

植物条码技术的主要局限是近缘物种间的识别能力有限 ，高比例 的物种唯一鉴定是植物 DNA条形 

码技术未来 的挑战．短期 目标是 条形码解决 能力和普遍性 的进一 步提高，植物学 家已经认 识到植物 

DNA条形码片断以 rbcL—mark为核心，同时还将由其他片断补充 ，候选片断可以是来 自非编码的质体区 

域 ((trnH —psbA，atpF —atpH，and psbK —psbI)和 trnL，该位点被认为使用于高度退化的组织  ̈．快 

速进化的 ITS也可以作为一些类群的鉴定片断 ，只是要求该片断能正确测序 ．除了可补充的条码外 ， 

正在提高的测序技术和基 因组 的积累以及转录的序列数据将极大地增加核基因作为信息特征的机会． 

3．2 DNA条形码技术对中国生物多样性保护的紧迫性 

目前普遍认为生物多样性 的危机是人类活动造成 的 ．现在植物多样性的丧失 的速度是过去的 

100到 1000倍 ，中国生物多样性非常 丰富 ，有 31000种维管植物 ，包括许 多从中新世和更新世中幸 

存下来的“活化石” ．丰富的生物多样性包含 了必要 的遗传 因素 ，是粮食生产 以及农业 、林业的发展 

的基础．生物多样性热点地区是指特有种高度集中的地区 ，也是正面临栖息地严重丧失 的地区 ．据 

估计，维管植 物 有 44％ 的物 种 都 分 布 在 25个 热 点 地 区，这 些 地 区仅 占地 球 陆地 表 面 的 1．4％． 

Mittermeier等 认为世界上有 34个生物多样性热点地区，其 中包括中国西南山地． 

中国的经济正 以大约每年 10％GDP增长率增长，这无 疑对 自然资源，包括植物遗传资源造成巨大 

的压力．分类学家的匮乏是中国生物多样性保护 的一个挑战．分类学在中国正处在危险的状态 ，这必 

将给生物资源保护带来严重的后果 ．全世界 的分类学都在衰落 ，但在中国的形势更严峻 ，“现在仍然 

不清楚中国有多少种植物 ，”或者有多少种正濒临绝种 ．生物种或生物组织 的快速鉴定总是人们渴望 

的 ，但是由于专家的短缺很少能做到．正如陈宜瑜所说“对于分类学家 ，如果想蓬勃发展 ，他们必须将科 

学的翅膀延伸到分子生物学中去” ，DNA条形码技术作为分类 ，保护和其他众多需要植物材料鉴定的 

应用的工具 ，具有巨大的潜力． 
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DNA Barcoding for Plant：Chances always Go with Challenge 

SUN Yao 一 ，XI Hou—cheng 一 ，XUE Chun—ying ，LI De—zhu‘ 

(1．key Laboratory of Biodiversity and Biogeography，Kunming Institute of Botany，Chinese Academy of Sciences 

Kunming 650204，Yunnan，China； 

2．Graduate School of the Chinese Academy of Sciences，Beijing 10049，China) 

Abstract：DNA barcoding is a diagnostic technique for species identification，using a short standard 

region of DNA as bar code， with the aim of contributing to a wide range of ecological and 

conservation studies in which traditional taxonomic identification is not practica1．In particular，the 

chloroplast genes rbcL and marK have been employed as a possible DNA marker for plant species． 

Here，we review the roots of DNA barcoding，plant DNA barcoding process and efficacy．In addition 

we discuss that the conflict result from biodiversity conservation and economic development in China 

lend the urgency to application of DNA barcoding in biodiversity conservation．DNA barcoding S．Z． 

has been proved usefulness in identifying Chinese herbal medicine． 

Key words：biodiversity conservation；DNA barcoding；species identification 
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Relationship between Traditional Knowledge and Biological 

Diversity for Yao People 

Zhang Jia—qi，Xue Da-yuan 

(College of￡ and Environmental Science，Min,m University ofChina，Beijing 100081，China) 

Abstract：The relationship between traditional knowledge(TK)and biodiversity is a hotspot issue in 

ethnoecology． As a ethnic group in China， Yao has a relative big population． During the long 

history，Yao People has created a wealth of traditional knowledge．This paper focused on analyzing 

TK’S role of Yao People in biodiversity conservation and sustainable use based on the values of 

traditional cuhivation system，religion，customary law and cuhure． 

Key words：traditional knowledge；biodiversity；Yao people；China 
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