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ＤＮＡ 条形码在入侵植物鉴定中的应用进展
田旭飞ꎬ 曲　 波∗

沈阳农业大学生物科学技术学院ꎬ辽宁 沈阳 １１０８６６

摘要: 生物入侵对世界经济、环境造成了巨大的影响ꎬ已经成为世界关注的焦点ꎮ 传统的海关检验方法存在鉴定缓慢、准确

率低、鉴定专家稀缺等问题ꎬ因此急需一种鉴定率高、操作简单和快速的方法对入侵植物的繁殖体进行精确的鉴别ꎮ ＤＮＡ
条形码是一种基于 ＤＮＡ 序列差异进行物种鉴定的技术ꎬ鉴定结果只受样品组织内 ＤＮＡ 保存状况影响ꎬ不受形态学性状保

存状态影响ꎬ只需掌握简单分子生物学技术的工作人员即可实现对未知样品的鉴定ꎬ在入侵植物检疫鉴定中有很大的应用

潜力ꎮ 根据入侵植物进化快、变异多的特点ꎬ可优先考虑种间、种内差异度高的 ＩＴＳ 基因作为核心条形码ꎬ再以 ｍａｔＫ 和 ｒｂｃＬ
基因为辅助条形码ꎮ 本文分析了植物 ＤＮＡ 条形码技术及其衍生出的超级 ＤＮＡ 条形码和 ｍｅｔａｂａｒｃｏｄｉｎｇ 技术在入侵植物鉴

定中的应用潜力ꎬ提出构建入侵植物 ＤＮＡ 条形码参考数据库与智能植物志(ｉＦｌｏｒａ)相结合ꎬ为利用 ＤＮＡ 条形码技术对入侵

植物进行快速鉴定和相关研究提供参考ꎮ
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Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: ＤＮＡ ｂａｒｃｏｄｉｎｇꎻ ｉｎｖａｓｉｖｅ ｐｌａｎｔꎻ ｕｌｔｒａ￣ｂａｒｃｏｄｉｎｇꎻ ｍｅｔａ￣ｂａｒｃｏｄｉｎｇꎻ ｉＦｌｏｒａ

　 　 生物入侵已经成为一个极其严峻的问题ꎬ如今

甚至可以和能源问题相提并论ꎬ成为世界难题ꎬ每
年给世界造成巨大的经济损失 (李振宇和解焱ꎬ
２００２ꎻ Ｐｉｍｅｎｔｅｌ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０００)ꎮ 入侵植物一般具有强

大的适应能力ꎬ在自然条件下比本地植物的生存和

繁殖能力更强ꎬ基本都能快速扩散形成单优群落ꎬ
占据生态位ꎬ导致当地生物多样性下降甚至丧失ꎬ
严重威胁生态健康ꎻ入侵植物也可加剧许多珍贵濒

危物种的灭绝ꎬ据统计ꎬ３５％ ~４６％的濒危物种因生

物入侵而出现灭绝(张伟亮等ꎬ２００６)ꎮ 此外ꎬ某些

入侵植物带有特殊的病原菌或本身含有某种有毒

成分ꎬ威胁人们的健康ꎬ如豚草 Ａｍｂｒｏｓｉａ ａｒｔｅｍｉｓｉｉｆｏ￣
ｌｉａ Ｌ.的花粉容易引起过敏、咳嗽、哮喘ꎬ甚至导致死

亡ꎬ其还是枯草热的主要病源ꎮ
入侵生物的传播途径主要有 ３ 种:(１)有意识

引进ꎬ即人为引进具有一定经济价值、实用价值的

生物安全学报 ２０１６ꎬ ２５(２): ９９－１０５
ＪＯＵＲＮＡＬ ＯＦ ＢＩＯＳＡＦＥＴＹ ｈｔｔｐ:∥ｗｗｗ.ｊｂｓｃｎ.ｏｒｇ



物种ꎬ最后演变为入侵种ꎬ如凤眼莲 Ｅｉｃｈｈｏｒｎｉａ ｃｒａｓ￣
ｓｉｐｅｓ (Ｍａｒｔ.) Ｓｏｌｍｓꎻ(２)无意识引进ꎬ即随贸易、运
输、旅游等活动传入的物种演变而成的入侵种ꎻ(３)
自然入侵ꎬ即通过物种自身的扩散能力或借助自然

条件而实现的入侵ꎮ 据统计ꎬ我国入侵植物已逾

５００ 种ꎬ而其中约有 ５０％是由于检疫疏漏ꎬ随贸易

品、运输工具等方式引进ꎬ即无意识引进(闫小玲

等ꎬ２０１４)ꎮ 当今是经济全球化的时代ꎬ人为活动范

围扩大ꎬ海关运输、进出口贸易量与日俱增ꎬ随之而

来就是对检验检疫工作的挑战ꎮ 检疫工作面临业

务量大、鉴定专家匮乏、人力不足等诸多难题ꎬ且目

前植物物种鉴定以传统的形态学鉴定为主ꎬ具有很

大的局限性ꎮ 如繁殖体难以鉴定ꎬ其主要以果实或

种子形态出现ꎬ形态学信息不足ꎬ且繁殖体通常夹

杂在粮食、羊毛及交通工具中ꎬ运输时会发生磨损ꎬ
形态学信息进一步丢失(伏建国等ꎬ２０１２)ꎮ 因此ꎬ
如何快速检疫、鉴定携带或夹带的植物样本或种子

是一个至关重要的问题ꎮ ＤＮＡ 条形码技术正是解

决此问题的有效途径ꎮ
２００３ 年ꎬＨｅｂｅｒｔ ｅｔ ａｌ. (２００３)首次提出了以基

因序列作为鉴别不同物种的“条形码”ꎬ即 ＤＮＡ 条

形码(ＤＮＡ ｂａｒｃｏｄｉｎｇ)ꎮ ＤＮＡ 条形码是一种基于

ＤＮＡ 序列鉴定生物物种的技术ꎬ即利用标准化的一

个或几个 ＤＮＡ 片段进行序列分析ꎬ根据核苷酸序

列差异ꎬ对物种进行快速和准确的鉴定ꎮ 与传统的

鉴定方法相比ꎬ植物 ＤＮＡ 条形码技术具有快速、精
准的特点ꎬ并且不受植物样本生长状态及性状的限

制ꎬ只需一小片能提取出 ＤＮＡ 的组织碎片即可鉴

定样本(Ｈｉｂｅｒｔ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１３ꎻ Ｖａｌｅｎｔｉｎｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００９ꎻ
Ｙｏｃｃｏｚꎬ２０１２ꎻ Ｙｏｃｃｏｚ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１２)ꎮ ＤＮＡ 条形码提

出至今虽仅有十几年ꎬ但发展迅速ꎬ取得了很大的

成就ꎬ已经由当初单一的物种鉴定与分类成功地应

用到其他领域ꎬ如进化生态学、分子系统学、生物多

样性研究等ꎮ 由此可见ꎬ植物 ＤＮＡ 条形码在入侵

植物研究中有巨大的应用潜力ꎮ
目前已经有学者提出将 ＤＮＡ 条形码技术应用

于生物入侵的防治与鉴定中 (陈士林等ꎬ ２０１３ꎻ
Ｓｈｎｅｙｅｒꎬ２００９)ꎬ并对一些入侵生物进行了研究(龚
秀泽等ꎬ ２０１４ꎻ 魏晓雅等ꎬ ２０１４ꎻ Ｎａｇｏｓｈｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１１)ꎮ 但大多以动物为研究对象ꎬ有关植物 ＤＮＡ
条形码技术在植物入侵方面的系统研究较少ꎮ

１　 入侵植物 ＤＮＡ 条形码的筛选

１.１　 标准 ＤＮＡ 条形码的选择

标准的条形码必须有统一的标准ꎬ才能用一段

或多段基因片段尽可能多地对物种进行鉴别和分

类ꎮ ＤＮＡ 条形码的选取标准有 ２ 个方面:(１)片段

具有足够的变异性ꎬ以鉴别不同的物种ꎬ区分不同

的分类群ꎻ(２)片段大小适中ꎬ并且两端具有相对保

守序列ꎬ便于使用通用引物进行扩增和测序ꎮ
动物线粒体中的线粒体细胞色素 Ｃ 氧化酶亚

基Ⅰ(ｃｙｔｏｃｈｒｏｍｅ ｃ ｏｘｉｄａｓｅ ｓｕｂｕｎｉｔ １ꎬＣＯⅠ)基因ꎬ包
含约 ６５０ ｂｐ 大小的 ＤＮＡ 片段ꎬ是动物界理想的条

形码(程希婷等ꎬ２０１１ꎻ 康晓龙和冯登侦ꎬ２０１２)ꎮ
与动物相比ꎬ植物的线粒体基因进化缓慢ꎬＣＯⅠ基

因不能用作植物 ＤＮＡ 条形码ꎮ 植物叶绿体和核糖

体的进化速率快于线粒体ꎬ因此ꎬ植物学家推荐的

潜在条形码区域主要集中在核糖体间隔区和叶绿

体基因组上ꎮ 但是ꎬ植物基因组中并未找到一条像

ＣＯⅠ基因在动物界中一样通用的序列ꎬ作为通用的

植物 ＤＮＡ 标准条形码ꎮ
国内外学者对适合作植物 ＤＮＡ 条形码的候选

基因做了大量的探索与研究ꎮ Ｋｒｅｓｓ ｅｔ ａｌ. (２００５)、
Ｋｒｅｓｓ ＆ Ｅｒｉｃｋｓｏｎ ( ２００７ )、 Ｌａｈａｙｅ ｅｔ ａｌ. ( ２００８ａ、
２００８ｂ)、Ｎｅｗｍａｓｔｅｒ ｅｔ ａｌ.(２００６、２００８)认为ꎬ单个候

选片段都有各自的适用范围和优缺点ꎬ并提出组合

ＤＮＡ 条形码形式作为植物 ＤＮＡ 标准条形码ꎮ 我国

学者刘宇婧等(２０１１)、宁淑萍等(２００８)、任保青和

陈之端(２０１０)、唐建阳和周先治(２００９)讨论了植

物 ＤＮＡ 条形码的单片段和多片段组合ꎮ 结合所有

的研究结果ꎬ生物条形码联盟( Ｃｏｎｓｏｒｔｉｕｍ ｆｏｒ ｔｈｅ
Ｂａｒｃｏｄｅ ｏｆ ＬｉｆｅꎬＣＢＯＬ)建议将 ｒｂｃＬ 和 ｍａｔＫ 作为核

心条形码片段ꎬ将 ＩＴＳ 和 ｔｒｎＨ￣ｐｓｂＡ 作为参考片段ꎬ
使用这 ４ 种片段ꎬ可以逐级鉴别到科级、属级、种级

类群(Ｈｏｌｌｉｎｇｓｗｏｒｔｈ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００９)ꎮ
研究表明ꎬ入侵植物在进入新地域时ꎬ会产生

遗传变异等适应性进化ꎬ这种进化主要由环境压

力、奠基者效应( ｆｏｕｎｄｅｒ ｅｆｆｅｃｔ)、遗传漂变( ｇｅｎｅｔｉｃ
ｄｒｉｆｔ)以及杂交(ｈｙｂｒｉｄｉｚａｔｉｏｎ)等作用所引起(冯玉

龙等ꎬ２００９ꎻ Ｂｏｓｓｄｏｒｆ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００５)ꎮ 入侵我国的紫

茎泽兰 Ａｇｅｒａｔｉｎａ ａｄｅｎｏｐｈｏｒａ Ｓｐｒｅｎｇ.由于受到地理

距离、海拔和气候等因素的影响ꎬ不同地理种群之

间产生了一定程度的遗传分化ꎬ这种丰富的遗传多
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样性对紫茎泽兰快速适应新环境有重要作用(Ｇｕｉ
ｅｔ ａｌ.ꎬ２００８)ꎮ 此外ꎬ若入侵植物只是一次引入ꎬ在
经历瓶颈效应和奠基者效应后ꎬ入侵种群遗传多样

性低于原产地种群ꎻ若存在多次引入ꎬ则入侵种的

遗传多样性不一定比原产地种群低ꎬ因为多次引入

带来了不同的基因型ꎬ使得入侵种群能保留足够的

遗传变异ꎬ有些在原产地生殖隔离的种群甚至可在

入侵地相互接触发生种内杂交ꎬ产生新的基因型

(潘晓云等ꎬ２００６ꎻ 施雯等ꎬ２０１０ꎻ Ｈｏｌｌｉｎｇｓｗｏｒｔｈ ｅｔ
ａｌ.ꎬ２００９)ꎮ 可见ꎬ入侵植物相对于一般植物进化速

度更快ꎮ 只有选择高灵敏度的 ＤＮＡ 序列作为标准

条形码片段ꎬ才能准确鉴别出可能已经发生一定遗

传变异的入侵植物ꎮ 目前ꎬ在热门的植物 ＤＮＡ 条

形码的候选片段中ꎬ并没有公认的在大多数植物中

具有高分辨率的条形码ꎮ 核糖体内转录间隔区 ＩＴＳ
(１８Ｓ￣５.８Ｓ￣２６Ｓ)认可度很高ꎬ是植物分子鉴定中最常

用的片段ꎬＩＴＳ 区段进化速率快ꎬ同源性比对复杂ꎮ
“黄莺花”由于色彩艳丽、栽培容易、价钱低廉ꎬ

越来越受到人们的欢迎ꎻ但是其外形与恶性入侵植

物加拿大一枝黄花 Ｓｏｌｉｄａｇｏ ｃａｎａｄｅｎｓｉ Ｌ.相似ꎬ因此

学者们对其分类地位一直存在分歧ꎬ为该入侵生物

的防治工作造成了困难ꎬ甚至产生了执法纠纷(马
玲和强胜ꎬ２００７)ꎮ 董莹雪(２０１１)对来自我国华东、
华中、西南和华南 ６１ 个城市的入侵种群和日本、北
美原产地的 ２９ 个种群的加拿大一枝黄花ꎬ以及云

南、连云港、南京等地市场上销售的“黄莺花”ꎬ共计

３５６ 个样本的 ＩＴＳ 序列进行了测序分析ꎬ结果显示ꎬ
加拿大一枝黄花与“黄莺花”的 ＩＴＳ 序列并无差异ꎬ
即市场上销售的“黄莺花”就是入侵植物加拿大一

枝黄花ꎮ 徐晗等(２０１５)以新疆口岸进境货车截获

的未知植物果实为例ꎬ采用 ＩＴＳ、ａｔｐＦ￣Ｈ、ｐｓｂＫ￣Ｉ ３ 个

通用条形码片段分析ꎬｐｓｂＫ￣Ｉ 序列仅能初步将未知

样品鉴定范围锁定在蔷薇属 Ｒｏｓａ ｓｐ.ꎻａｔｐＦ￣Ｈ 序列

可以得出未知样品与沼泽蔷薇 Ｒ. ｐａｌｕｓｔｒｉｓ 和犬蔷

薇 Ｒ. ｃａｎｉｎａ Ｌ.的亲缘关系较近ꎻ再通过 ＩＴＳ 序列重

建的系统发育树可见ꎬ未知样品与犬蔷薇的相似度

最高ꎬ最终确定该未知果实为原产于西亚的蔷薇科

蔷薇属犬蔷薇ꎮ 朱珣之和高婷(２０１４)分析了植物

ＤＮＡ 条形码序列 ＩＴＳ２ 片段在入侵植物中的鉴定能

力ꎬ结果表明ꎬＩＴＳ２ 序列在入侵物种及其近缘物种

间存在明显的遗传差异ꎬ种间变异大于种内变异ꎬ
在 １７ 种常见入侵植物与 ３６ 种近缘物种的 ３００ 份

样品鉴定中成功率达 ９５.５％ꎮ 张伟等(２０１３)利用

ｔｒｎＳ￣ｔｒｎＧ、ｎｄｈＦ、ｗａｘｙ ３ 个片段的 ＤＮＡ 条形码ꎬ对检

疫性杂草银毛龙葵 Ｓｏｌａｎｕｍ ｅｌａｅａｇｎｉｆｏｌｉｕｍ Ｃａｖ.及其

近缘种进行了鉴定分析ꎬ结果显示ꎬ银毛龙葵可以

成功从其近缘种中被鉴定出来ꎬ３ 个片段都有较强

的分辨力及明显的 ｂａｒｃｏｄｉｎｇ ｇａｐꎬ可以作为茄属植

物的补充条形码ꎮ
陈士林等(２０１３)针对中药植物药材中 ７５３ 属

４８００ 种 ６６００ 个样品的研究结果显示ꎬ ＩＴＳ２ 序列具

有良好的通用性ꎬ在种级水平上的分辨成功率可以

达到 ９２.７％ꎮ 为此ꎬ该研究小组建议将 ＩＴＳ２ 序列作

为植物 ＤＮＡ 条形码之一(韩建萍等ꎬ２０１２ꎻ Ｃｈｅｎ ｅｔ
ａｌ.ꎬ２０１０)ꎮ 胡伟毅等(２０１４)通过苍耳属 Ｘａｎｔｈｉｕｍ
ｓｐ.(苍耳属中的瘤突苍耳 Ｘ. ｓｔｒｕｍａｒｉｕｍ Ｌ.是一种

恶性入侵植物) 对 ｐｓｂＡ￣ｔｒｎＨ、 ＩＴＳ、 ＩＴＳ２、 ｒｂｃＬ、ｍａｔＫ
等 ５ 种 ＤＮＡ 条形码候选基因做了研究对比ꎬ发现

就苍耳属而言ꎬＩＴＳ 基因作为植物 ＤＮＡ 条形码比

ＩＴＳ２ 基因具有更好的稳定性ꎻ作为植物 ＤＮＡ 条形

码ꎬｍａｔＫ 基因优于 ｐｓｂＡ￣ｔｒｎＨ 基因ꎬ这对后续的入侵

植物 ＤＮＡ 条形码筛选具有重要的借鉴意义ꎮ Ｓａｓｓ
ｅｔ ａｌ.(２００７)研究发现ꎬＩＴＳ 在属水平上对苏铁目植

物鉴定的成功率达 ８０.９％ꎬ适于作为苏铁目植物的

条形码ꎻ但是由于序列存在长的 Ｐｏｌｙ￣Ｇ、Ｐｏｌｙ￣Ｃ 和

Ｐｏｌｙ￣Ａꎬ导致测序成功率低ꎮ 由于核基因组具有多

拷贝特性以及二级结构问题导致该片段扩增、测
序、比对困难ꎮ 可见ꎬＩＴＳ 虽然有很多优势ꎬ但也有

其局限性ꎮ
此外ꎬｍａｔＫ 也具有进化速率快、片段大小合

适、种间差异度高和碱基转换 /颠换数低的特点

(Ｃｈａｓｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００７ꎻ Ｓｅｌｖａｒａｊ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００８)ꎬ但其引物

通用性较差ꎻｒｂｃＬ 基因引物通用性好ꎬ但只能准确

鉴别到属ꎮ 因此ꎬ在初期的入侵植物条形码研究

中ꎬ建议优先考虑 ＩＴＳ 基因ꎬ以 ｍａｔＫ 和 ｒｂｃＬ 作为辅

助基因ꎮ

１.２　 ｕｌｔｒａ￣ｂａｒｃｏｄｉｎｇ 与ｍｅｔａｂａｒｃｏｄｉｎｇ 技术的应用

高通量测序技术的核心理念是边合成边测序ꎬ
该测序技术单次反应可以对数以百万计的样品进

行分析ꎬ大大节省了成本和时间ꎬ已在全基因组测

序、ＲＮＡ 测序和蛋白质相互作用中得到了广泛的应

用(王兴春等ꎬ２０１２)ꎮ 因此ꎬ在此项技术的基础上ꎬ
Ｋａｎｅ ＆ Ｃｒｏｎｋ (２００８)提出了运用整个质体基因作

为植物 ＤＮＡ 条形码ꎬ即超级 ＤＮＡ 条形码(ｕｌｔｒａ￣ｂａｒ￣
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ｃｏｄｉｎｇꎬＵＢＣ)ꎮ Ｐａｒｋｓ ｅｔ ａｌ.(２００９)和 Ｓｔｅｅｌｅ ＆ Ｐｉｒｅｓ
(２０１１)讨论了第 ２ 代测序技术获得完整质体基因

组序列在物种鉴定中的应用潜力ꎮ Ｋａｎｅ ｅｔ ａｌ.
(２０１２)采用高通量第 ２ 代测序技术( Ｉｌｌｕｍｉｎａ 测序

技术)ꎬ对 ９ 种基因型、３ 个品种的可可树 Ｔｈｅｏｂｒｏｍａ
ｃａｃａｏ Ｌ.和可可树属的大花可可树 Ｔ. ｇｒａｎｄｉｆｌｏｒｕｍ
Ｓｃｈｕｍ.的整个质体基因组和核糖体的 ６０００ 多个碱

基对进行了测序分析ꎮ 结果显示ꎬ可以从大花可可

树中鉴别出可可树ꎬ甚至还可鉴别出个别基因型的

可可树ꎻ并比较了 ＵＢＣ 数据结果与传统 ＤＮＡ 条形

码片段 ｒｂｃＬ、ｍａｔＫ、ＩＴＳ 的数据结果ꎬ认为 ＵＢＣ 可以

提供更多的遗传差异信息ꎮ 因此ꎬＵＢＣ 在鉴别近缘

种方面有极大的应用前景ꎬ可作为传统 ＤＮＡ 条形

码技术的补充ꎮ
在传统组合片段植物 ＤＮＡ 条形码体系尚未完

善的情况下ꎬ建立入侵植物超级 ＤＮＡ 条形码是可

行的选择ꎮ 对整个质体基因组测序需要先获得完

整质体基因组ꎬ再进行长片段 ＰＣＲꎬ最后进行测序ꎮ
这可能会存在一些问题ꎬ如获得完整质体基因组困

难ꎬ提取过程中会受到核基因组干扰ꎬ或质体基因

组存在断裂和降解等ꎻ同时ꎬ大量的长片段 ＰＣＲ 也

是一道繁琐的工序ꎮ 但是ꎬ随着技术的发展ꎬ这些

问题都会得到很好的改善(Ｓｈｏｋｒａｌｌａ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１４)ꎬ
如第 ３ 代测序技术ꎬ即单分子测序技术ꎬ省去了

ＰＣＲ 这一过程ꎬ直接对待测样品 ＤＮＡ 分子进行测

序(张得芳等ꎬ２０１３)ꎮ
目前ꎬｍｅｔａｂａｒｃｏｄｉｎｇ 技术也是 ＤＮＡ 条形码研

究的热点之一ꎮ ｍｅｔａｂａｒｃｏｄｉｎｇ 技术整合了 ＤＮＡ 条

形码和高通量测序技术ꎬ主要用于环境群落样品或

混合样品中的物种鉴定和生物多样性分析(Ｙｕ ｅｔ
ａｌ.ꎬ２０１２)ꎮ 该技术的主要过程:从混合样品(如土

壤)中获取总 ＤＮＡꎬ对特定 ＤＮＡ 条形码片段使用通

用引物扩增ꎬ对扩增产物进行高通量 ＰＣＲ 测序并

对测序结果进行分析ꎮ 这项技术在微生物研究中

应用比较广泛ꎮ 目前ꎬｍｅｔａｂａｒｃｏｄｉｎｇ 技术也逐步应

用于动物和植物的生物多样性分析中ꎮ Ｃｏｉｓｓａｃ ｅｔ
ａｌ.(２０１２)讨论了 ｍｅｔａｂａｒｃｏｄｉｎｇ 技术在动植物生物

多样性分析中所遇到的引物设计、扩增误差、庞大

的数据处理等问题ꎬ并提出了相应的解决办法ꎬ为
该技术的广泛应用提供了技术参考ꎮ 唐敏等

(２０１３)介绍了 ｍｅｔａｂａｒｃｏｄｉｎｇ 技术在植物多样性的

快速检测、植食性动物的食性分析等方面的应用ꎬ

认为该技术最大的优势在于能高通量、低成本并快

速地鉴定物种ꎬ最大的局限为 ＰＣＲ 的偏向性、条形

码的解析度和普适性及数据库的完善度ꎮ 因此ꎬ应
用 ＰＣＲ￣ｆｒｅｅ 技术和建立健全的数据库是未来 ｍｅ￣
ｔａｂａｒｃｏｄｉｎｇ 技术的工作重点ꎮ 如果将 ｍｅｔａｂａｒｃｏｄｉｎｇ
技术应用于入侵植物的群落多样性分析ꎬ将会使鉴

定更高效、更准确、更快捷ꎮ

２　 入侵植物 ＤＮＡ 条形码参考数据库与 ｉＦ￣
ｌｏｒａ 数据的构建

建立入侵植物 ＤＮＡ 条形码研究体系与参考数

据库对入侵植物的研究具有重要意义和实用价值ꎬ
但目前还没有通用的植物 ＤＮＡ 条形码ꎬ因此可以

优先考虑使用在入侵植物中适用的 ＤＮＡ 条形码构

建体系和参考数据ꎬ甚至可以按照入侵植物的入侵

地点和不同物种而利用不同的 ＤＮＡ 条形码和构建

子数据库ꎮ
ＣＢＯＬ 建立了生命条形码数据库系统 ＢＯＬＤꎬ

是专门收集和分析 ＤＮＡ 条形码数据的平台ꎮ
ＢＯＬＤ 针对动物类群 ＤＮＡ 条形码提出了详细的技

术规范ꎬ但由于植物类群本身的生物学特点及所用

的条形码与动物类群不同ꎬＢＯＬＤ 提出的技术规范

并不完全适用于植物 ＤＮＡ 条形码研究ꎮ 因此ꎬ高
连明等(２０１２)根据植物生物学特点并结合我国实

际研究情况ꎬ从植物样本的野外采集与保存、ＤＮＡ
提取、条形码片段扩增与测序ꎬ到条形码命名及数

据分析等 １０ 个方面提出了详细标准及规范ꎮ 李德

铢等(２０１２)则以植物 ＤＮＡ 条形码为核心组件ꎬ进
一步融入现代植物学、新一代测序技术、地理信息

数据和计算机信息技术等新元素ꎬ提出了新一代植

物志(ｉＦｌｏｒａ)的研究计划ꎮ ｉＦｌｏｒａ 是将现代植物学、
ＤＮＡ 测序技术与信息技术相结合ꎬ通过系列关键技

术的集成和攻关ꎬ构建便捷、准确识别植物和掌握

相关数字化信息的智能植物志(或智能装备)ꎮ
这些研究对入侵植物 ＤＮＡ 条形码参考数据库

的构建具有重要参考价值ꎬ入侵植物 ＤＮＡ 条形码

作为植物条形码的重要组成部分ꎬ应与植物 ＤＮＡ
条形码标准保持一致ꎬ因此应依照高连明等(２０１２)
提出的 １０ 个方面的规范ꎬ构建入侵植物 ＤＮＡ 条形

码体系ꎬ实现对入侵植物样品的快速鉴别ꎮ ｉＦｌｏｒａ
数据一般分为 ３ 级:核心数据库(一级信息)ꎬ包括

ＤＮＡ 条形码信息、关键识别特征、植物图像识别数
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据和分子系统发育核心数据ꎬ即能够实现物种鉴定

的数据ꎻ基础数据(二级信息)ꎬ即常用的数字化植

物数据库信息ꎬ包括形态学描述、生境、物候、特征、
出现频度、种数及分布、模式信息、经济、用途、形态

学分类研究历史、物种名单等ꎬ利于用户对类群进

行基本认知ꎻ拓展数据(三级信息)ꎬ包括孢粉学、种
子形态学、传粉生物学、染色体、次生代谢产物、植
物共生关系、生物地理等信息ꎬ满足需要对该类群

进行深入认识的用户ꎬ或满足其他教育、科普之用

(杭悦宇等ꎬ２０１３ꎻ 陆露等ꎬ２０１２)ꎮ
除此之外ꎬ根据入侵植物自身的特点ꎬ入侵植

物 ＤＮＡ 条形码参考数据库还应具有自己的构成特

点ꎬ如入侵植物的入侵历史、危害程度、防治方法

等ꎮ 在入侵植物参考数据库中ꎬ入侵物种的特点应

占重要地位ꎬ以方便用户查询阅览ꎮ

３　 展望
中国科学院昆明植物研究所的 ｉＦｌｏｒａ 系统(ｈｔ￣

ｔｐ:∥ｗｗｗ. ｉｆｌｏｒａ. ｃｎ)专门制作了国家重点保护植

物、中国药典植物鉴定信息平台ꎮ 该系统涉及 ２４４
科 １８４２ 属 ７５７０ 种ꎬＤＮＡ 条形码 ９０９７５ 条ꎬ植物照

片 ８７０８２ 张ꎬ采集信息 １８５２４ 条ꎬ种质资源信息

３１６７１ 条ꎬ民族植物学 ４７１７ 条ꎬ标本信息 １２７ 万余

条ꎬ其中包含部分入侵植物物种信息ꎮ 随着 ＢＯＬＤ
和 ｉＦｌｏｒａ 数据库的完善ꎬＤＮＡ 条形码的鉴定速度会

更快ꎬ准确度也会更高ꎬ进而从侧面拓宽 ＤＮＡ 条形

码的应用范围ꎬ这也正好解决了 ｍｅｔａｂａｒｃｏｄｉｎｇ 技术

数据对比问题ꎮ 基因组学和测序技术的发展ꎬ将会

解决植物标准 ＤＮＡ 条形码的选择问题ꎬ也可能会

找到分辨率更高的 ＤＮＡ 片段代替目前的组合条形

码ꎬ克服植物 ＤＮＡ 条形码的发展瓶颈ꎮ
随着 ＤＮＡ 条形码技术的发展ꎬ实现快速检测

的 ＤＮＡ 条形码试剂盒、微测序仪等技术将成为可

能ꎬ这将极大地提高鉴别的准确性和速度ꎮ 建立标

准化入侵植物 ＤＮＡ 条形码研究体系能够促进 ＤＮＡ
条形码在入侵植物研究和海关检疫中的应用ꎬ这不

仅对植物入侵的早期预防有重要意义ꎬ而且能节省

人力、财力、物力ꎬ并提高鉴定效率ꎮ
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