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摘要：ＤＮＡ条形码是利用生物体内普遍存在的一个或几个、较短的且标准化的基因片段作为通用片段，通过碱
基序列差异来实现物种水平准确鉴定的工具。相对于传统的分类学，ＤＮＡ条形码技术具有不依赖形态特征和
发育阶段、鉴定数字化、快速准确、操作简单规范等优势。已成功应用在生物多样性监控、海关、中药材真伪鉴

定、法医鉴定、动植物检疫、生物入侵、食品和药物市场监督等诸多领域。经过１５年时间发展，ＤＮＡ条形码研究
已基本确定针对不同生物类群使用不同的通用片段，同时构建了标准的全球生命条形码数字化数据库。目前

ＤＮＡ条形码研究主要集中在如何提高近缘类群物种分辨率和构建区域条形码数据库两个方向。在林业科学研
究中，ＤＮＡ条形码在木材识别、森林群落生态和生物多样性监控与评估等领域发展迅猛，但同时也面临一些问
题，如木材ＤＮＡ降解、整条片段的扩增等，需要在条形码片段选择、数据库构建、数据库与高通量测序技术结合、
分析方法改进等进一步深入研究。未来ＤＮＡ条形码将在林业资源评价、保护和可持续利用等方向具有广阔的
应用前景。
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　　ＤＮＡ条形码（ＤＮＡｂａｒｃｏｄｉｎｇ）是一种基于 ＤＮＡ
序列进行物种鉴定的新工具，它最早由加拿大科学

家ＰａｕｌＨｅｂｅｒｔ于２００３年提出，它是利用生物体内普
遍存在的一个或几个、较短的且标准化的基因片段

作为通用条形码，通过碱基序列差异来实现物种水

平上的快速准确鉴定［１］。与传统形态分类相比，

ＤＮＡ条形码技术具有诸多显著优点，使其成为一项
全新的物种分类和鉴定技术。１）ＤＮＡ条形码是基
于ＤＮＡ水平的物种鉴定，它不因个体外部形态、发
育阶段和环境变化而改变，扩大了样品检测范围；

２）通过构建信息完善的标准数字化数据库，ＤＮＡ条
形码克服了传统分类的缺陷，提高物种鉴定成功率，

同时有助于检测鉴定中可能存在的问题以及发现未

知种；３）ＤＮＡ条形码技术操作流程简单、规范，能突
破对经验的过渡依赖，使物种鉴定大众化。

经过１５年的发展，ＤＮＡ条形码已成为生物领
域发展最迅猛的研究方向之一。一方面，ＤＮＡ条形

码的兴起为传统经典分类的发展提供了机遇，极大

推动了分类修订、新种和隐种发现，提高全球生物分

类与鉴定速度［２－３］。同时，ＤＮＡ条形码的发展也为
生态学、进化生物学研究注入新的活力，为多学科融

合开辟了路径，增强了人类对生物多样性监测和利

用的能力［４－６］。另一方面，随着条形码技术的不断

发展和标准数据库的不断完善，ＤＮＡ条形码在对特
殊材料的鉴定上展示了强大的实用价值，该技术已

成功应用在海关、中药材真伪鉴定、法医鉴定、动植

物检疫、生物入侵、食品和药物市场监督等诸多

领域［７－１０］。

ＤＮＡ条形码为生物多样性管理、保护和可持续
利用提供新的思路和研究工具。本文将介绍 ＤＮＡ
条形码在近１５年来的研究进展及其发展趋势，并阐
述ＤＮＡ条形码在林业科学研究各个领域的已有成
果，深入挖掘 ＤＮＡ条形码在林业上的应用潜力，推
动林业产业的发展。
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１　ＤＮＡ条形码研究进展
作为一种快速鉴定物种的新工具，ＤＮＡ条形码

一经问世就得到了科技界和社会组织的积极响应和

大力支持。２００４年，Ｓｌｏａｎ基因在华盛顿史密斯尼国
家自然历史博物馆（Ｓｍｉｔｈｓｏｎｉａｎ）成立了生命条形码
联盟（ＣｏｎｓｏｒｔｉｕｍｆｏｒｔｈｅＢａｒｃｏｄｅｏｆＬｉｆｅ，ＣＢＯＬ）。该
组织致力于发展鉴定生物物种的全球标准，积极推

动条形码技术的发展和应用。２００５年 ２月，由
ＣＢＯＬ和英国自然历史博物馆主办的生命条形码协
会第一次国际会议在伦敦召开，讨论决定建立全球

条形码数据库，随后每隔两年召开一次国际条形码

大会，分别于 ２００７年、２００９年、２０１１年、２０１３年、
２０１５年、２０１７年在台北、墨西哥、阿德拉德、昆明、圭
尔夫、南非等城市举办，吸引了全球近百个国家和地

区的专家学者参加。ＤＮＡ条形码相关研究发展迅
速，论文发表连年增加，截止 ２０１８年 ９月，以 ＤＮＡ
ｂａｒｃｏｄｉｎｇ为关键词在 ＷｅｂｏｆＳｃｉｅｎｃｅ数据库进行检
索，论文数量已达到１１４８８篇。

ＤＮＡ条形码概念提出后，对标准条形码的确立
一度成为研究热点。在生物体中找到简短（方便测

序）、相对保守（引物通用性高）、且存在足够变异

（区分不同物种）的 ＤＮＡ条形码片段并非一件容易
的工作。２００３年，Ｈｅｂｅｒｔ教授提出将线粒体基因细
胞色素 Ｃ氧化酶亚基Ⅰ（ｃｙｔｏｃｈｒｏｍｅＣｏｘｉｄａｓｅｓｕｂ
ｕｎｉｔⅠ，ＣＯⅠ）作为动物 ＤＮＡ条形码［１］。此后的研

究证实，该基因在动物各类群中表现良好，特别适用

于昆虫、鸟类和鱼类等物种鉴定［１１］。由于植物线粒

体进化较慢，且植物类群间常存在杂交、多倍化或基

因渐渗等复杂的进化历史事件，因此，植物中很难找

到单一的通用条形码，研究远滞后于动物。科学家

们经过约１０年的探索与大量数据验证，最终确定将
叶绿体基因 ｒｂｃＬ、ｍａｔＫ、间隔基因 ｔｒｎＨｐｓｂＡ、核糖体
基因及其转录间隔区 ＩＴＳ／ＩＴＳ２作为植物通用 ＤＮＡ
条形码，但同时指出，因不同类群进化历史不同，应

采用不同的片段组合提高物种分辨率［５，１２－１４］。在

真菌研究领域，核基因 ＩＴＳ被推荐作为核心 ＤＮＡ条
形码［１５］。

为实现对物种快速鉴定，构建标准化数据库是

ＤＮＡ条形码研究的核心和重要技术支撑。一个全
面、标准和准确的 ＤＮＡ条形码数据库，必须保证数
据库中ＤＮＡ序列均来自分类学家可靠鉴定的标本，
并具有详尽的注释和可靠的保存，且 ＤＮＡ序列正

确，从而确定分子鉴定的可靠性［１６］。早在２０１０年，
世界上最大的生物多样性研究———国际生命条形码

计划（ＩｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌＢａｒｃｏｄｅｏｆｌｉｆｅ，ｉＢＯＬ）启动，计划
构建全球范围内共享的动物、植物、真菌和原生生物

等真核生命条形码数据库（ｔｈｅＢａｒｃｏｄｅｏｆＬｉｆｅＤａｔａ
Ｓｙｓｔｅｍ，ＢＯＬＤ）。除提交ＤＮＡ条形码数据外，ＢＯＬＤ
还要求操作者同时提交以下信息：标本图片、凭证标

本信息、采集号、标本鉴定人、ＰＣＲ扩增所用引物、测
序原始峰图等。目前，在全球２５０个国家或地区的
合作下，该数据库已完成近２８万个物种，６１８万份
标本的ＤＮＡ条形码测序工作。其中，以鸟类、昆虫、
鱼类等动物条形码数据为主，占６８．６８％，数据库技
术服务（如物种鉴定和分类）也以 ＣＯＩ基因为主；植
物条形码数据占２３．８４％，真菌等其他微生物条形
码数据占７．５％。此外，针对不同的研究对象和内
容，一些国际组织构建了有关不同生物类群研究组

或数据库，例如，真菌条形码研究组（ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．
ｆｕｎｇａｌｂａｒｃｏｄｉｎｇ．ｏｒｇ），欧洲生命条形码联盟（ｈｔｔｐ：／／
ｗｗｗ．ｅｃｂｏｌ．ｏｒｇ／），鱼类生命条形码行动（ｈｔｔｐ：／／
ｗｗｗ．ｆｉｓｈｂｏｌ．ｏｒｇ／），鳞翅目类生命条形码（ｈｔｔｐ：／／
ｌｅｐｂａｒｃｏｄｉｎｇ．ｏｒｇ／），毛翅目生命条形码（ｈｔｔｐ：／／
ｔｒｉｃｈｏｐｔｅｒａｂｏｌ．ｏｒｇ／），哺乳类生命条形码行动（ｈｔ
ｔｐ：／／ｗｗｗ．ｍａｍｍａｌｉａｂｏｌ．ｏｒｇ／），海洋生命条形码（ｈｔ
ｔｐ：／／ｗｗｗ．ｍａｒｉｎｅｂａｒｃｏｄｉｎｇ．ｏｒｇ／），检验检疫生命条
形码（ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｑｂｏｌ．ｏｒｇ／ｅｎ／ｑｂｏｌ．ｈｔｍ），海绵动
物生命条形码（ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｓｐｏｎｇｅｂａｒｃｏｄｉｎｇ．ｏｒｇ），
鸟类 生 命 条 形 码 （ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ／ｂａｒｃｏｄｉｎｇｂｉｒｄｓ．
ｏｒｇ／）等。

作为ｉＢＯＬ计划的４个中心节点之一，中国在推
动ＤＮＡ条形码技术的发展中作出了巨大贡献，特别
在植物条形码领域。通过大量数据分析，中国科学

家们推荐将 ＩＴＳ作为植物条形码的核心片段，并提
出适合植物条形码研究的技术标准和规范［１３，１７］。

２０１２年，中国科学院昆明植物所主导启动新一代智
能植物志（ｉＦｌｏｒａ）研究计划［１８］。该计划以中国电子

植物志为基础，融合 ＤＮＡ条形码数据、新一代测序
技术、地理信息数据和计算机技术等元素，实现物种

快速准确鉴定和信息共享的数字化平台（ｈｔｔｐ：／／
ｗｗｗ．ｉｆｌｏｒａ．ｃｎ／）。目前（截至 ２０１８年 ９月），ｉＦｌｏｒａ
已积累约３００个科３４３４个属３９９７１种物种的核心
数据，并发布“中国常见植物 ＤＮＡ条形码数据库”、
“国家重点保护野生植物 ＤＮＡ条形码数据库”和
“中国药典药用植物 ＤＮＡ条形码数据库”３个专题
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数据库。中国也是ＢＯＬＤ中提交植物条形码数据最
多的国家和地区。此外，在中药材方面，中国医学科

学院建立了中药材 ＤＮＡ条形码鉴定系统（ｈｔｔｐ：／／
ｗｗｗ．ｔｃｍｂａｒｃｏｄｅ．ｃｎ／ｃｈｉｎａ／），香港中文大学构建了
药材 ＤＮＡ条形码数据库（ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｃｕｈｋ．ｅｄｕ．
ｈｋ／ｉｃｍ／ｍｍｄｂｄ．ｈｔｍ）。

２　ＤＮＡ条形码的发展趋势
条形码发展至今，筛选标准 ＤＮＡ条形码片段的

工作已告一段落。近年来，提高鉴定物种和发现新

种的能力是 ＤＮＡ条形码研究的主要工作之一。目
前，研究主要分为两大类，一是基于特定科属的

ＤＮＡ条形码研究，即对精细类群构建条形码参考数
据库，分析和评价条形码鉴定能力；二是基于区域范

围内的ＤＮＡ条形码研究，即对某一区域的物种开展
生物多样性调查，评价ＤＮＡ条形码在区域范围内的
表现。

动物条形码 ＣＯＩ基因被认为能区分９５％的已
知物种，但对一些类群的姐妹种或生态地理形态种

的鉴定率较低［１９－２１］。植物 ＤＮＡ条形码，对不同类
群的鉴定成功率存在显著差异，特别对快速分化类

群的鉴定能力有限。这是由于一些类群进化速率较

快，近缘物种的分化时间较短，尚未在种水平上累积

一定的碱基序列差异，无法利用 ＤＮＡ条形码片段加
以区分，如被子植物中快速分化类群报春花属

（ＰｒｉｍｕｌａＬ．）、杜鹃花属（ＲｈｏｄｏｄｅｎｄｒｏｎＬ．）、龙胆属
（ＧｅｎｔｉａｎａＬ．）、乌头属（ＡｃｏｎｉｔｕｍＬ．）等［２２－２５］。针对

物种鉴定率低的问题，一些学者建议增加变异较大

的基因来提高物种分辨能力，例如，动物 ＤＮＡ条形
码研究者试图筛选适合的核基因作为特殊条形码来

鉴定姐妹种［１９］。此外，随着高通量测序技术的发

展、测序成本的降低以及生物信息数据处理技术的

提高，利用全基因组所包含的序列信息，被证实可以

用来区分近缘种［２６］。例如，植物的叶绿体全基因组

序列信息量包含了足够多的变异，能提升对近缘类

群的鉴定能力，可以作为植物条形码使用。近年来，

基于第２代测序的基因组浅层分析技术能实现大批
量、高效率、低成本地产生大量的短序列，再通过生

物信息学分析处理，从而获取可靠的叶绿体基因组

组装数据［５］。这使得该技术能被大多数生物学实验

室所掌握，极大加速了它在植物 ＤＮＡ条形码上的
应用。

区域ＤＮＡ条形码研究，一般以生物多样性热点

地区、自然保护区或大型固定样地为研究对象，利用

ＤＮＡ条形码数据和标准化研究体系，快速构建区域
标准条形码数据库。目前，已在热带雨林巴拿马

ＢａｒｒｏＣｏｌｏｒａｄｏＩｓｌａｎｄ（ＢＣＩ）５０ｈｍ２大样地［４］、波多

黎各 １６ｈｍ２大样地［２７］、中国西双版纳自然保护

区［２８］，亚热带森林鼎湖山自然保护区［２９］，北温带森

林加拿大 Ｃｈｕｒｃｈｉｌｌ地区［３０］、英国威尔士岛［３１］等地

区开展条形码研究。诸多研究均已证实 ＤＮＡ条形
码在区域内鉴定未知物种的可行性，现已成为生物

多样性快速评估的新工具。此外，区域 ＤＮＡ条形码
与生态学、进化生物学、生物地理学等多学科结合，

大尺度、跨区域研究生物学基础问题，开拓了群落系

统发育学［３２］和系统发育区系学［６］等新的研究方向，

促进了生物多样性相关研究领域的发展和应用。

作为物种鉴定的新兴工具，ＤＮＡ条形码对于非
标准化材料的鉴定，有着传统物种鉴定方法无法媲

美的优势。这一优势在中药材鉴定研究领域表现尤

为突出。针对经特殊处理（晾晒、烘干、破碎等过

程）的中药材，研究者从ＤＮＡ的有效提取、适合中药
材鉴定的标准条形码片段的筛选、鉴定方法的改进、

药用植物标准 ＤＮＡ条形码数据库的构建等方面展
开了深入研究，目前已形成较为完善的中药材 ＤＮＡ
条形码鉴别体系，并在中药基原物种鉴定、道地药材

鉴别、中药材溯源系统等方向取得一定的研究成

果［３３］。ＤＮＡ条形码技术已成为现代中药材鉴定的
未来发展趋势和必经之路。此外，对混合样品的鉴

定也是当前ＤＮＡ条形码作为物种鉴定工具的研究
热点。第２代高通量测序技术的发展和普及，使得
从复杂混合样品中获得大量 ＤＮＡ条形码序列成为
可能。借助生物信息学手段分析，经与标准的 ＤＮＡ
条形码数字化数据库进行比对，可以实现对物种的

快速准确鉴定，该方法即为 ＤＮＡｍｅｔａｂａｒｃｏｄｉｎｇ技
术。该技术能完全摆脱对分类经验的依赖，在环境

生物多样性监测、动物的食谱、昆虫传粉网络、药剂

饮品真伪检测、食品健康安全等多个研究领域应用

成功［２６，３４－３６］。

３　ＤＮＡ条形码在木材识别中的应用
准确的木材识别是禁止非法砍伐和保护森林资

源的重要基础，也是规范木材贸易市场和保护珍贵

濒危木材资源的关键技术支撑。传统的木材识别技

术主要以木材解剖学为基础，通过识别木材宏观形

态和微观解剖特征来实现对木材的准确鉴定。它要
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求鉴定者必需具有木材识别的专业技术和丰富经

验，且操作过程复杂，一般人难以胜任。然而，其鉴

定结果并不理想，只能区分科、属类别，很难达到种

水平鉴定。ＤＮＡ条形码技术凭借操作简单、不受个
体形态特征限制、鉴定结果准确可靠等优势，为木材

识别研究领域带来了曙光，具有广阔的应用前景。

焦立超［３７］研究 ＤＮＡ条形码对濒危木材的识别，发
现ｔｒｎＬＦ和ＩＴＳ１能有效鉴别白木香（Ａｑｕｉｌａｒｉａｓｉｎｅｎ
ｓｉｓ（Ｌｏｕｒ．）Ｇｉｌｇ）木材，ｒｂｃＬ和 ＩＴＳ组合适用于区分
胡杨 （ＰｏｐｕｌｕｓｅｕｐｈｒａｔｉｃａＯｌｉｖ．）木材，短片段 ｔｒｎＬ
基因对微凹黄檀 （ＤａｌｂｅｒｇｉａｒｅｔｕｓａＨｅｍｓｌ．）、危地马
拉黄檀 （ＤａｌｂｅｒｇｉａｔｕｃｕｒｅｎｓｉｓＤｏｎｎ．Ｓｍ．）和交趾黄
檀 （ＤａｌｂｅｒｇｉａｃｏｃｈｉｎｃｈｉｎｅｎｓｉｓＰｉｅｒｒｅ．）的鉴定效果明
显，研究证实ＤＮＡ条形码技术可以实现木材种水平
的准确识别。余敏［３８］证实 ＤＮＡ条形码 ｔｒｎＨｐｓｂＡ
在近缘物种降香黄檀 （ＤａｌｂｅｒｇｉａｏｄｏｒｉｆｅｒａＴ．Ｃｈｅｎ）
和越南黄檀 （ＤａｌｂｅｒｇｉａｔｏｎｋｉｎｅｎｓｉｓＰｒａｉｎ．）木材间存
在明显的种间遗传距离，具有最高鉴别能力。Ｊｉａｏ
等［３９］评价条形码对紫檀属（ＰｔｅｒｏｃａｒｐｕｓＪａｃｑ．）６个
商用木材物种的标本和新鲜叶片材料的鉴定能力，

结果显示ＩＴＳ２＋ｍａｔＫ＋ｎｄｈＦｒｐｌ３２在木材鉴定中表
现最佳，并强调构建木材标本ＤＮＡ条形码数据库对
木材识别和濒危木材保护的重要性。

目前，应用ＤＮＡ条形码的主要挑战在于木材高
质量ＤＮＡ的提取和条形码片段的有效扩增。近年
来，研究者从改进试剂盒法、木材径向位置、木材存

储时间和木材干燥处理温度对 ＤＮＡ提取的影响等
方向，在一定程度上能获得较高质量的木材

ＤＮＡ［４０］。然而，由于木材在干燥过程中，受到水解
反应、氧化反应以及微生物分解等作用，ＤＮＡ片段
易被降解为小片段分子，极其不利于整段条形码的

扩增。针对不同树种及不同存储状况的木材，选用

不同类型和长度的 ＤＮＡ片段，已成为 ＤＮＡ条形码
技术在木材识别领域应用的“权宜之策”，严重限制

了其发展和应用。然而，对同样经高温、干燥等高强

度工业加工的中药材，ＤＮＡ条形码在其鉴定领域发
展迅猛。研究者推荐短片段ＩＴＳ２（约３００ｂｐ）作为中
药材鉴定的标准条形码，构建药用植物标准 ＤＮＡ条
形码数据库，使其成为中药鉴定的重要补充，加快了

中药材鉴定标准化的进程，推动现代中药行业的发

展［１０］。因此，未来 ＤＮＡ条形码在木材识别领域，或
许可以借鉴中药材鉴定条形码研究模式，尽快筛选

适合木材ＤＮＡ扩增的标准条形码短片段，构建木材

标本ＤＮＡ条形码数据库，最终实现 ＤＮＡ条形码在
木材识别中的自动化和标准化。

４　ＤＮＡ条形码在森林群落生态中的
应用

　　从系统发育角度评价和探讨生物多样性形成和
维持机制是群落生态学的热点话题。早期的群落系

统发育分析，是通过基于 ＡＰＧ分子系统构建群落系
统发育树来评估群落物种间的系统发育关系。然

而，由于大量物种在分子系统中缺乏 ＤＮＡ分子序
列，导致由此构建的系统发育树存在多分歧分支，从

而影响进一步分析［４，２７，４１］。这一现象在近缘类群较

多的热带或亚热带森林中表现更为突出。ＤＮＡ条
形码数据库包含了群落中所有物种的 ＤＮＡ序列，其
序列碱基差异可以被用来构建精确的群落系统发育

树。Ｋｒｅｓｓ等［４］首次将植物 ＤＮＡ条形码 ｒｂｃＬ、ｍａｔＫ
和ｔｒｎＨｐｓｂＡ片段组合应用于巴拿马 ＢＣＩ５０ｈｍ２热
带雨林大样地的群落系统发育结构的研究。随后，

Ｋｒｅｓｓ等［２７］在波多黎各 Ｌｕｑｕｉｌｌｏ１６ｈｍ２样地、Ｐｅｉ
等［４１］在鼎湖山２０ｈｍ２亚热带森林大样地开展了类
似研究。他们的研究均证实，利用 ＤＮＡ条形码序列
所构建的系统发育树，能提供更为准确的分支末端

类群的系统发育位置，并提升各分支节点的支持率，

将更为真实地反应整个群落内所有物种的分支长

度，从而避免因低精确度而引发统计错误。

经近１０年发展，基于 ＤＮＡ条形码数据构建的
群落系统发育树，结合群落生态学、进化生物学等理

论，在计算系统发育多样性指数和探讨群落系统发

育结构上提供了技术支撑，为评价生态因素（生境过

滤、竞争排斥）与进化过程（物种分化、扩散和灭绝）

对群落生物多样性形成和维持的影响，以及阐述系

统发育地理区系形成等科学问题上发挥了巨大作

用［５，４２］。目前，全球大型森林生态监测样地网络中，

已有超过２０个大样地完成了区域群落ＤＮＡ条形码
数据库的构建，极大地促进了网络样地平台生态学

研究以及ＤＮＡ条形码在群落生态学中的应用。我
国鼎湖山２０ｈｍ２南亚热带常绿阔叶林大样地［４１］、

古田山２０ｈｍ２中亚热带常绿阔叶林大样地［４３］、西

双版纳２０ｈｍ２热带雨林大样地［２８，４４］、哀牢山６ｈｍ２

中山湿性常绿阔叶林大样地［４５］等先后构建木本植

物ＤＮＡ条形码数据库，并利用 ＤＮＡ条形码数据所
构建的系统发育关系，探讨系统发育多样性指数选
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择、群落构建机制、负密度制约假说等科学问题，取

得了不错的研究进展。

结合 ＤＮＡ条形码的植物群落系统发育研究多
采用叶绿体片段 ｒｂｃＬ＋ｍａｔＫ＋ｔｒｎＨｐｓｂＡ组合。核
基因，由于进化速率快，变异较大，物种准确鉴定率

高，特别对近缘类群的分辨能力强，已被成功应用在

复杂类群和物种丰富度高的热带区域的 ＤＮＡ条形
码研究中［２８－２９］，但是在群落系统发育研究中鲜有报

道。除考虑成本增加外，学者普遍认为 ＩＴＳ的进化
历史复杂，存在多拷贝现象，导致测序成功率低，广

泛应用的难度系数较大［４６］。笔者在构建鼎湖山自

然保护区木本植物ＤＮＡ条形码数据库时发现，片段
更短的ＩＴＳ２，测序成功率更高，推荐将其作为亚热带
常绿阔叶林的ＤＮＡ条形码核心片段［２９］。未来热带

或亚热带群落系统发育研究可考虑补充 ＩＴＳ２序列
数据，将更好地解决近缘类群的系统位置关系，估算

分类单元间的分支长度，提高系统发育分析精确度。

此外，Ｅｒｉｃｋｓｏｎ等［４７］利用全球１５个森林生态监测样
地的ＤＮＡ条形码数据，重建了１３４７个木本植物的
宏系统发育树（ｍｅｇａｐｈｙｌｏｇｅｎｙ），发现其精确度明显
高于单个群落内的系统发育树。随着全球 ＤＮＡ条
形码数据库的不断完善，核基因 ＩＴＳ或 ＩＴＳ２在越来
越多的物种中被测序，条形码数据不断累积，有望能

重建高精度的宏系统发育树。这将在生物低分类单

元上具有更高的解决能力，由此提供不同区域群落

系统发育关系，从而比较其群落系统发育结构。同

时，也能在大尺度范围内探讨群落系统发育多样性

或区系系统发育地理形成。这将帮助人类探讨生态

过程和进化过程对群落共建的影响，更加深入的认

识和了解全球生物多样性形成和维持机制。

５　ＤＮＡ条形码在森林生物多样性监
测和评估中的应用

　　ＤＮＡ条形码作为物种快速鉴定的工具，在森林
生物多样性监测和评估中扮演着非常重要的角色，

其中标准ＤＮＡ条形码数据库的构建是关键。在节
肢动物、真菌、微生物等ＤＮＡ条形码研究中发现，基
于区域范围内的 ＤＮＡ条形码数据库对生物多样性
调查、隐存新种发现具有非常实际的应用价值。例

如，Ｂｕｋｏｗｓｋｉ等［４８］研究南美洲大西洋森林中节肢动

物多样性，通过一年内每周高频率密集采样，共采集

了７５５８９份样本，分析这些样本的ＤＮＡ条形码数据

发现，它们代表８７５３个物种，而该地区利用传统调
查方式获得的已知昆虫仅有３５８个物种，远低于条
形码调查数据，其多样性水平长期被低估。Ｄ‘Ｓｏｕｚａ
＆Ｈｅｂｅｒｔ［４９］利用ＤＮＡ条形码技术，分析热带山地森
林两个不同海拔样地中节肢动物种类时空动态变

化，结果显示，在同一样地中不同年份间共有的节肢

动物物种仅为９％ ～１８％，不同样地间共存的物种
数为１０％，研究建议热带森林生物多样性调查应在
大尺度下结合 ＤＮＡ条形码技术研究森林生物的时
空变化，才能增强人类对生物多样性格局的认识。

此外，基于高通量测序技术的 ＤＮＡｍｅｔａｂａｒｃｏｄｉｎｇ，
结合区域 ＤＮＡ条形码数据库，能对幼苗、根尖、种
子、虫卵、花粉粒等片段化材料进行准确鉴定，极大

地提高ＤＮＡ条形码在生物多样性研究领域的应用
潜力。例如，Ｙｏｃｃｏｚ等［５０］研究土壤中的混合物，结

合ｍｅｔａｂａｒｃｏｄｉｎｇ技术，实现对土壤中地上植物的鉴
定；Ｊｉ等［５１］利用 ｍｅｔａｂａｒｃｏｄｉｎｇ技术在热带、亚热带
和温带地区评估节肢动物、鸟类等类群的生物多样

性，证实评估结果准确且可靠；Ｈａｗｋｉｎｓ等［５２］利用

ＤＮＡｍｅｔａｂａｒｃｏｄｉｎｇ鉴定蜜蜂携带花粉的来源，研究
蜜蜂的访花偏好。

６　结论
ＤＮＡ条形码作为一种快速鉴定物种的工具，在

林业科学研究领域带来了许多机遇，但是其应用潜

能还有待进一步挖掘，在森林资源保护、种质资源调

查和保存等研究方向缺少深入研究。我国是森林资

源大国，第八次森林资源调查显示，全国森林面积

２．０８亿ｈｍ２，森林覆盖率２１．６３％，高等植物、动物、
微生物等资源非常丰富。与此同时，伴随着人口的

不断增加和社会经济飞速发展，对森林资源的需求

不断增长，使得资源被过度开发利用、生境持续被破

坏，越来越多的野生种质资源濒危或濒临灭绝，森林

生物多样性受到严重破坏。因此，ＤＮＡ条形码在以
森林资源保护为前提的生态建设中有着广阔的应用

前景。随着该技术的不断完善和相关研究的不断深

入，ＤＮＡ条形码技术在森林保护和资源可持续利用
领域的研究和应用也将更加广泛。
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