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DNA条形码技术在藻类分类学中的研究现状与展望
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摘要:在对 DNA条形码(DNAbarcode)技术发展进程分析归纳的基础上,对已发表的各门藻类 DNA条形码序列

进行总结.现阶段较为常用的 DNA条形码基因主要包括ITS、cox１、rbcL等基因,几种常用基因片段各自存在

优缺点,本文对各片段的主要问题进行了分析.其中原核蓝藻的ITS基因和藻胆蛋白基因可考虑作为首选 DNA
条形码,真核藻类主要考虑ITS和rbcL基因,很难找到像动物cox１基因可在物种鉴定中广泛通用的 DNA条形

码.不同基因片段间互补应用,并与传统形态学鉴定方法相结合可有效提高近缘藻类分类的准确性.从藻类

DNA 条形码研究的新进展及其应用前景来看,藻类 DNA 条形码的研究重点仍是加快开发新的 DNA 条形码片

段并对其进行评价,为寻找理想的通用 DNA 条形码提供理论支持.
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　　现有藻类物种的鉴定和分类方法主要以形态学

为主,但根据简单的外部形态和内部生理结构上的

细微差异性以及高度的表型可塑性,部分藻类难以

区分和鉴定(Kaczmarska,２００７),这使得藻类分类

学的发展面临巨大挑战.基因组测序是对藻类分类

最可靠且有效的手段(甄毓等,２００６).但如果对所

有未知序列物种进行基因组测序,耗资巨大,且与近

缘物种基因序列的比对工作十分庞杂.因此,对于

一般物种的研究,选择有代表性的基因片段作为分

类标准,并用不同的分子标记技术区分群体之间、属
种之间的遗传差异成为当前研究的主要方向.

DNA条形码技术利用一段相对较短的标准片

段,对物种进行识别和鉴定.其在动物研究中已得

到广泛应用,所采用的标准片段是线粒体cox１(细
胞色素c氧化酶大亚基１)基因中长约６５０bp的片

段(陈信忠等,２０１７).在高等植物的相关研究也在

快速开展,２００９年第三届国际 DNA 条形码会议对

植物DNA条形码达成共识,决定将叶绿体基因片

段rbcL(１,５ 二磷酸核酮羧化酶/氧化酶大亚基)和

matK(成熟酶基因)作为植物 DNA 标准条形码的

核心码,同时将叶绿体基因片段trnHＧpsbA(trnH
与psbA基因的间隔区)和核基因片段ITS(内转录

间隔区)作为植物 DNA 条形码的补充码(Houet
al,２００９;周文瑾,２０１６).该技术在微生物中的研究

也较为广泛,根据生物条形码协会提议,ITS是真菌

鉴定使用的主要条形码;cox１基因适用于青霉,而
对其他微生物鲜有报道(张穗生等,２０１５).

尽管目前国内外学者对藻类 DNA 条形码进行

了一些研究,但鲜有相关文献报道.其在藻类分类

学的应用中,海洋藻类居多,淡水藻类罕见,已有研

究并未明确提出适合藻类通用的 DNA 条形码,可
选用的基因片段非常有限,且各片段在不同类群中

的应用效果不尽相同.因此,当前的研究热点仍然

是选择和评价可能的条形码片段,同时进行更大规

模的分析和整体评价.

１　DNA条形码在藻分类学中的应用

近年来,DNA条形码概念被逐渐应用于藻类分

类学研究中.其具有快速识别已知物种、加快发现

新种以及提高分类学信息质量等特点,为生物多样

性研究提供了便捷有效的途径.

DNA条形码在藻分类学研究中的应用,涉及的



核基因组序列主要包括蓝藻的１６SrDNA(１６S核糖

体 RNA 基因)、２３SrDNA(２３S核糖体 RNA 基因)
及ITS;真核藻类的１８SrDNA(１８S核糖体 RNA基

因)、２８SrDNA(２８S核糖体RNA基因)和ITS间隔

区等.２０世纪９０年代以来,受动植物线粒体 DNA
(mtDNA)研究的启发对藻类开展了类似的 mtDＧ
NA研究工作,主要有cox１、cox２~cox３(cox２和

cox３基因之间的片段),但并未取得理想的突破.
叶绿体基因rbcL、rbcS(１,５ 二磷酸核酮羧化酶/氧

化酶小亚基)、质体基因 UPA(质体２３SrDNAV 区

域)、cob(细胞色素b)也被应用于DNA条形码研究

中.已有研究的组合片段主要有５．８S＋ITS２和

cox１＋ITS＋rbcS 等.

２　藻类DNA条形码研究进展

目前,藻类 DNA 条形码的研究在海洋藻类对

硅藻、红藻和褐藻的研究相对较多,在淡水藻类多集

中在原核蓝藻.核基因ITS和２８SrDNA 的 D１
D３区,叶绿体基因rbcL 和 UPA(Alison,２００７),线
粒体基因cox１ 和cob 等 已 在 硅 藻 (Saunders &
Kucera,２０１２)、甲藻(Senjie,２００９;Sternetal,２０１２)
等单细胞藻类以及大型藻体(Saunders& kucera,

２０１２)中先后被应用;对于原核蓝藻的研究相对全

面,包括１６SrDNA 及ITS,藻胆蛋白基因cpcBA
(操纵子基因)和cpcHID(由cpcH、cpcI和cpcD基

因组成的操纵子序列),叶绿体基因rbcL、rbcS和

psbA(Qβ蛋白质的编码基因)等.这些基因在不同

的物种中各有优势,并无适用的标准通用条形码.
为更直观反映DNA条形码技术在不同门藻间

的研究进展,现以藻的不同类别分别综述 DNA 条

形码技术在藻分类学中的应用情况.

２．１　硅藻DNA条形码研究

硅藻承载着大约２０％的光合固氮量,在海洋和

淡水中分布广泛,然对其多样性和地理分布知之甚

少,亟需用简单快捷的方法对该群体做深入研究.
目前,硅 藻 已 有 研 究 的 DNA 条 形 码 包 括

５８SrDNA 、１８SrDNA、２８SrDNA、ITS、cox１基因

和rbcL等.早期Ehara等(２０００)利用cox１基因对

８种硅藻进行了研究,合理说明了它们之间的系统

进化关系,并认为cox１基因的种间差异明显,适合

作为部分硅藻如鞍型藻属Sellaphora 的条形码.
尽管cox１基因存在明显的种间差异,但某些种属中

很难获取和测序(Evans,２００７),因此不适合作为理

想的DNA条形码.后期也有研究认为rbcL ３′端

(３P)扩增测序效率极高,出现内含子的概率较小,
适合作为硅藻的首选条形码(Rosa,２０１０),但其普

适性仍需考量.Hamsher等(２０１１)在对Sellaphora
群体中不同基因进行尝试后,认为２８SrDNA 适合

作为硅藻门的次选条形码基因,在对中心藻纲(Lee
etal,２０１３)和骨条藻属(Kooistraetal,２００８)的研

究中也发现２８SrDNA的效果最佳.另外,ZimmerＧ
mann等(２０１１)对核基因１８SrDNA 的 V４区(约

４００bp)进行了评估,发现此区域也能有效区分硅藻

门的不同种,反映了利用１８SrDNA的 V４区研究硅

藻生物多样性的可靠性.核基因序列的转录间隔区

(ITS)一直受到众多学者的广泛关注,Moniz等

(２０１０)研究发现其能快速准确地区分硅藻纲 MedＧ
iophyceae 与Bacillariophyceae 等类群的不同种

类.而Evans等(２００７)对淡水硅藻Sellaphora 的

DNA条形码区间的研究结果显示:４种不同基因变

异性大小依次为:ITS＞cox１＞rbcL＞１８SrDNA,

ITS种内变异大.因此限制了其作为硅藻的 DNA
条形码.

对于联合基因条形码技术在硅藻门分类学,

Moniz等(２０１０)发现ITS２＋５．８SrDNA 是最适宜

的硅藻条形码基因.MacGillivary等(２０１１)在对比

ITS、１８S和rbcL ３′后建议将rbcL ３′与变异率较

高的５．８S＋ITS２区域搭配使用,结果更为理想.

２．２　红藻和褐藻DNA条形码研究

红藻门的形态在种内和种间具有高度可变性,
且易受环境影响,生活史和生殖方式复杂,因此形态

学分类非常困难(吉莉等,２０１７).目前对于大型红

藻 已 研 究 的 DNA 条 形 码 包 括 cox１、UPA、

２８SrDNA、rbcL等.其中,cox１和rbcL被认为较

适合 作 为 红 藻 门 的 条 形 码 基 因 (Kuceraetal,

２０１２),UPA (通用质体扩增子基因)的种间差异度

也很理想,在许多类群中得到认可(黄艳等,２０１８).

１９９９年,Zuccarello等(１９９９)首次利用cox１基

因对不同地理株系的红藻进行了系统分类学研究,
对同种不同个体实现了理想的区分,表明cox１基因

对不同地域的同种红藻的区分有重要意义.此后,

Saunders等(２００８)利用cox１基因成功区分了形态

上难以分类的３大混合种.Robba(２００６)对３１种

红藻cox１基因的研究,进一步验证了cox１基因可

用于分辨近缘种.国内学者赵小波等(２０１２)也曾证

实cox１基因作为青岛潮带红藻样品分类标准的可

靠性.然而Clarkston等(２０１０)在对１０２株楷膜藻

科样本进行的分类研究中表明cox１基因可用于种
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的区分,并鉴定出了新物种,但部分个体的cox１基

因的序列PCR扩增条带不清晰,影响了其作为硅藻

分类的通用条形码的理想性.

Conklin等(２００９)对１５份红藻样品的研究发

现,麒麟菜属和卡帕藻属这２个属 UPA 序列差异

很大,足以用于区分.Sherwood等(２０１０)利用３个

基因研究夏威夷红藻多样性时,发现 UPA 可以用

于区分相近的物种,并能发现一些新种和隐存种;

LSU序列(核糖体大亚基序列)的差异较小,只能用

于高分类阶元的物种鉴定.２０１２年,Saunders等

(２０１２)否认了 UPA 序列在红毛菜科的适用性,

Clarkston等(２０１０)也证实了 UPA 不适合作为楷

膜藻科分类的条形码.因此,UPA基因作为硅藻的

通用条形码也需要进一步研究.

Saunders等(２０１２)曾证实红毛菜科的rbcL基

因种间差异明显,基本能将红毛菜物种分类.Tan
等(２０１２)也认为rbcL更适合作为整个红藻门的条

形码基因.但也有数据表明rbcL并不适合红藻门

的分类鉴定,Hind(２０１３)和Saunders(２０１２)对珊瑚

藻属Chiharaea 中的３个种和２个新变种的研究发

现,rbcL序列的种间差异性可能有杂交或基因渗入

现象发生,还需要继续研究证实.
目前褐藻的分子系统学研究主要集中在rDNA

基因、cox１、rbcL和rbcS(二磷酸核酮糖羧化酶/加

氧酶的小亚基)序列分析上.已有研究结果显示,

cox１基因能准确地区分墨角藻属Fucus(Kuceraet
al,２００８)和 昆 布 科 Laminariaceae(Danieletal,

２００９)中的不同物种;Mattio等(２０１０)对马尾藻属

的研究也暗示了线粒体基因mtsp(线粒体靶向信号

肽)、cox１和cox３作为褐藻条形码基因的可能性.
而Lane等(２００７)在对翅藻属Alaria 的研究中发

现,单一的cox１基因在此类群的种间差异不足,但

cox１ ５′、ITS及rbcSp３个基因片段的组合能更有

效地区分大部分种类.因此,多个基因结合用于鉴

定褐藻成为未来其通用条形码研究的主要方向,

２．３　甲藻DNA条形码研究

甲藻,因大部分的基因水平转移到细胞核内的

缘故,其线粒体与叶绿素体中包含了最少的基因.
长期进化与复制使核基因不同拷贝之间差异甚微

(Thornhilletal,２００７;Guetal,２０１３),由此产生的

基因组内多态对条形码技术在此类群中的应用产生

了一定影响.研究过程中,不但要筛选合适的条形

码基因,还要避免某些条形码基因多态性对测序分

析、引物设计及多样性评估所带来的干扰.

目前 已 尝 试 过 的 条 形 码 基 因 包 括 ITS、

１８SrDNA、２８SrDNA、cox１和cob等.Anderson等

(１９９４)在对不同藻属间１５种甲藻的分类鉴定时发

现,１８SrDNA 和２８SrDNA只适用于生物不同属间

的分类,Wlicox(１９９８)和 Bakker等(１９９２)均指出

１８SrDNA序列不能较好地解决同一属不同种的分

类问题,ITS和２８SrRNA 似乎更适合作为此类群

的条形码基因.Gu等(２０１３)对黄海海域GymnoＧ
dinium 中３个种进化关系的研究中,证实了２８S和

ITS的可靠性.Daugbjerg等(２０００)通过比对部分

大亚基序列,对裸甲藻属(Gymnodinium)中部分在

分类学中存有争议的物种实现了重新划分.LitakＧ
er(２００７)利用ITS区对１４个属的甲藻种内种间遗

传距离的研究发现,当遗传距离大于等于０．０４时即

可认为是不同的种,证明了ITS作为甲藻条形码基

因的巨大潜力.Stern等(２０１２)对甲藻的研究表

明,ITS可以有效地区分甲藻中的绝大多数种,但研

究中普遍存在的基因组内多态会影响其应用,需要

同其他条形码基因和其他分类鉴定方法辅助使用.

Lin等(２００９)分别比较了１８SrDNA、cox１和

cob作为条形码在甲藻鉴定中的作用,认为cob作为

识别甲藻的 DNA 条形码具有潜在优势,但cob 的

种类分辨率尚不理想,且存在引物通用性不强、数据

库序列稀缺等问题.Stern等(２０１０)利用cox１鉴

定了甲藻１５个属中的不同种,仍无法解决一些分类

中常见的问题属,如Alexandrium、Symbiodinium
和Protoceratium 等.Raho 等 (２０１３)尝 试 利 用

cox１和cob 作为区分鳍藻属(Dinophysis)的条形

码基因,发现相对于分辨力较差的核基因和线粒体

基因cob 而言,cox１表现出了更强的种间差异性,
但也无法有效区分所有种.

近年来,许多学者在一些重要的甲藻类群的分

类学研究中取得了一定成效.亚历山大藻属(AlＧ
exandrium)为全球分布的有毒赤潮藻之一,Adachi
等(１９９６)以核糖体基因ITS区为分类指标对日本

海域不同地理株进行分析,得出日本海域AlexanＧ
drium 属种间序列有显著差异,而种内个体间ITS
区序列则非常相似;陈月琴等(１９９９)对中国南海海

域A．catenella 和A．tamarense不同地理株的ITS
区的分析,同样获得了有意义的结果,并为设计A．
catenella 和A．tamarense 专一性的核酸分子探针

提供了分子生物学方面的理论依据和基础.部分学

者利用２８S、１８S和ITS将包含有３个形态种的亚

历山大藻塔玛复合群(Atamaspeciescomplex)重新
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划分成了遗传差异显著的５个新种,并提出ITS相

对于１８S和２８S能更明确地区分此类群,且普遍存

在的多态型并不会影响不同种类的准确鉴定(Wang
etal,２０１４;Mirandaetal,２０１２).珊瑚白化过程中

生态意义巨大的虫黄藻Symbiodinium 也是甲藻分

类中典型的问题属,Pochon等(２０１２)发现除ITS区

外还有３个基因(cox１,rad２４,actin)也适合作为虫

黄藻属的辅助条形码基因.LaJeunesse等(２０１２)利
用ITS、cob、２３SrRNA 和单拷贝微卫星Sym１５基

因结合形态生理学等数据定名了SymbiodiniumＧ
minutumsp．nov．及S．psygmophilumsp．nov．２个

新种.这为甲藻门的分子分类学的攻坚发展提供了

重要的研究依据.

２．４　绿藻DNA条形码研究

目前已有的藻类基因序列数据库中,绿藻的序

列信 息 仅 占 ６％ 左 右,已 尝 试 过 的 条 形 码 包 括

１８SrDNA、ITS、tufA、rbcL、cox１、UPA、psbA 等.
其中,ITS基因在绿藻分类中表现出一定潜力,张驰

等(２０００)以ITS序列系统发育分析作为传统性状

分析的补充,成功研究了１５个衣藻种间的亲缘关

系.５．８S＋ITS２序列能明确区分小球藻属ChloＧ
rella 的已知种,并发现新种(Bocketal,２０１１),且
成功地鉴定了日本沿海本土和引入的典型绿藻物种

(Kawashimaetal,２０１３).刚毛藻科作为绿藻中的

特殊群体,除ITS有一定(较低)的成功率外,其他

基因都无法区分其不同物种(丁兰平等,２０１２),部分

研究发现ITS和１８SrDNA 序列种间差异明显大于

种内差异,可作为刚毛藻科分类的辅助基因(FucikＧ
ovaetal,２０１１).tufA 在鉴别海洋大型绿藻时扩

增效率高(除刚毛藻属)、种间差异度大、很少存在内

含子,更适合用于绿藻的分类鉴定,而rbcL在部分

种群中明显存在的内含子严重阻碍了此基因作为理

想条形码的可能性(Saundersetal,２０１０).cox１在

某些群体(Pseudomuriella)中表现出明显的种间差

异性,但却很难找到合适的通用引物.UPA也被认

为是藻类研究非常合适的基因,Presting(２００６)对
叶绿体基因组保守变异区域进行了全面详细的分

析,研究的１４种绿藻(Chlamydomonas)UPA 基因

具有高水平的多样性,为选择理想的 DNA 条形码

提供了很有价值的参考数据和建议.psbA 基因编

码区序列的同源性在藻类中一般为８４％~９０％(钟
珍萍等,１９９７),吴晓微等(２００８)通过研究８株小球

藻的psbA 基因序列发现,基因间相似性为８３．３％
~９８．８％,除了其中２组关系极近的小球藻相似性

高达９８％ 之外,其他两两之间相似性为 ８３％ ~
９３％,因此也可作为绿藻门分类鉴定备选 DNA 条

形码序列.

２．５　蓝藻DNA条形码研究

蓝藻与其他藻类相比个体微小,难以根据形态

标准对其进行准确的辨别.因此形态学分类往往导

致蓝藻在种、属水平以及品系水平上的分类与命名

存在争议(Romanoetal,２０００).Gugger等(２００２)
对鱼腥藻属(Anabaena)和束丝藻属(AphanizomeＧ
non)的研究发现,两者在系统发生树中相互交叉,印
证了形态学分类的不准确性.因此基于 DNA 特征

的分子分类方法显得尤为重要,其能更好地反映种

类间的亲缘关系,实现近缘蓝藻的准确分类.
目前对蓝藻 DNA 条形码的研究相对较多,主

要研究的基因包括 １６SrDNA 、ITS、rbcL、psbA、

cpcBAＧIGS等.

１６SrDNA序列保守性较高,常用于揭示属及属

以上水平的系统发生关系.Nelissen等(１９９４)利用

１６SrDNA序列对螺旋藻和节旋藻进行分类与鉴定,
发现SpirulinaPCC６３１３与单细胞蓝藻SynechococＧ
cusPCC７００２聚为一类;王高歌等(２００１)、Ballot等

(２００４)的研究证实了这一结果.Suda等(２００２)用

１６SrDNA序列将供试的７５个蓝藻株系成功分为６
个组群,再次证明了其作为蓝藻分类条形码的可行

性.有研究表明,ITS在生物进化过程中的变异程

度一般比１６SrDNA 序列高,具有长度和序列上的

高度变异性,可提供丰富的变异位点和信息位点,用
作分子标记对较低阶元进行分类与亲缘关系研究

(Baurainetal,２００２).陈月琴等(１９９９)通过对我国

淡水铜绿微囊藻、惠氏微囊藻以及颤藻科OscillaＧ
toriasp．的ITS序列进行测定和分析,证实了其可

作为１个精细且稳定的指标,用于蓝藻 DNA 条形

码的研制.茅云翔等(２００１)和刘金姐等(２００３)对螺

旋藻和节旋藻研究也证实了ITS作为分类标准的

可靠性.可以看出,ITS的研究为系统进化及属种

界定标准提供了分子生物学依据.

Clegg等(１９９４)首先提出rbcL基因可用于系

统发育研究.刘金姐等 (２００３)测定了节旋藻的

rbcL基因序列,并与 GenBank中已报道序列进行

同源性分析,结果表明利用rbcL基因位点可明确将

节旋藻和螺旋藻区分,这与茅云翔等(２００１)的研究

结果一致.王捷(２０１１)利用rbcL基因又成功实现

了念珠藻的分类.rbcLX(由rbcL基因的３′端非编

码间隔序列及rbcX 基因的５′端组成)既有保守的
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编码序列也有快速进化的片段,对近缘蓝藻有较强

的分辨能力,Rajaniemi等(２００５)基于此对念珠藻、
鱼腥藻的系统发育关系进行了研究.psbA 基因是

蓝藻叶绿体基因组中的一个重要光调控基因,其同

源性 在 藻 类 中 一 般 为 ８４％ ~９０％ (钟 珍 萍 等,

１９９７).因psbA基因高度保守,被广泛用于较高水

平如属以上水平的分子系统发育关系的比较.
藻蓝蛋白是蓝藻中一种重要的捕光色素蛋白.

于平等(２００２)发现极大螺旋藻和其他藻类的藻蓝蛋

白氨基酸序列的同源性在 ４５．９％~９９％.Teneva
等(２００５)通过对林氏念珠藻和点状念珠藻cpcBAＧ
IGS序列研究,发现念珠藻属是异质性的.Tan等

(２０１０)以cpcBAＧIGS序列为分子标记,对１３株惠

氏微囊藻(Micrcystiswesenbergii)进行分类研究,
结果显示惠氏微囊藻聚为一群,表明cpcBAＧIGS可

以把惠氏微囊藻和其他微囊藻区分开.黄家权等

(２００４)对４种鱼腥藻的部分藻蓝蛋白基因进行全细

胞PCR 扩增,分析表明cpcBAＧIGS序列可作为鉴

定种及种以下的分类依据.在藻胆蛋白中,与其α、

β亚基同步进化的还有３种连接亚基的棒状连接多

肽基因cpcH、cpcI和cpcD.杨灵勇等(２００６)首次

尝试以cpcHID为分子标记,对钝顶节旋藻品系进

行亲 缘 关 系 和 分 类 学 研 究,发 现 其 进 化 趋 势 与

１６SrDNA和ITS的相一致,可作为节旋藻分类与

鉴定的一种新的分子标记.

gyrB基因编码DNA促旋酶β亚基,进化速率

比１６SrDNA 快,包含更多的遗传变异信息,是细菌

种属分类的有效分子标记(郝云婕等,２００８).PrasＧ
hant等(２０１３)利 用nifH 基因证实了念珠藻 属

(Nostoc)和项圈藻属(Anabaena)为２个类群的分

类结果.张晓辉(２００４)首次将氢化酶大小２个亚基

hoxH 和hoxY的基因应用到节旋藻属(ArthrospiＧ
ra)和螺旋藻属(Spirulina)的系统分类学,通过比

较核苷酸序列结果发现,螺旋藻属明显区别于节旋

藻属,与茅云翔等(２００１)和刘金姐等(２００３)的分类

结果一致.Hayes等(２００２)同时利用相邻拷贝的结

构气泡(structuralgasvesiele)基因的间隔非编码区

(gvpAＧIGS)、藻蓝蛋白基因内间隔区(cpcBAＧIGS)
和rDNA内部转录间隔区(rDNAＧITS)３个位点同

时对固氮蓝藻进行了系统发生分析,取得了理想的

结果.

３　藻类DNA条形码标准的筛选

迄今,已有大量DNA条形码被用于物种鉴定,

但对于藻类DNA条形码的选择并未有一个明确的

标准.Kress等(２００５)和 Taberlet等(２００７)提出了

理想的DNA条形码标准:种间应有明显的变异以

鉴别所有物种,同时种内变异应足够小;DNA 条形

码应尽可能标准化,即采用同一 DNA 片段来鉴定

物种;DNA片段应足够短,有利于 PCR扩增,尤其

是对DNA易降解的材料更有利;存在高度保守区

域,便于设计通用引物,并且该 DNA 片段易扩增和

测序;目标DNA 条形码应包括足够的种系进化信

息,以便对物种进行系统分类(杨倩倩等,２０１８).
事实上,能完美区分藻类所有物种的 DNA 条

形码并不存在,对于不同生活环境的同种藻类,在既

定的DNA条形码片段中,也可能会存在差异.因

此对于不同的研究目的,以上标准并非完全适用.
例如,对于同一生活环境的藻类可直接通过中间差

异明显的DNA 片段进行鉴别,而对于不同地域的

同种藻类,要确定其空间差异性,则应选择对空间变

异敏感的DNA片段.

４　藻类DNA条形码研究存在的问题及对策

目前在藻类中应用较多的 DNA 条形码主要是

ITS、cox１、rbcL基因;对于蓝藻的藻胆蛋白基因也

是较适合的基因片段,很难找到像动物cox１基因可

在物种鉴定中广泛通用的 DNA 条形码.部分藻类

有着和动植物相区别的特有遗传方式,限制了cox１
作为通用条形码.不同基因在不同藻种中各有优

势,有时需要组合使用才能更好地分辨近缘藻种.
若选择的DNA条形码在基因内部含有内含子或被

分成多个部分,就存在扩增和测序的问题.因此藻

类DNA条形码的选择和研究是一个较大的难题.
为尽快解决上述问题,加大、加快藻类的测序规

模和速度,特别是同属内不同近缘种的序列测定,在
大规模数据的基础上进行分析,从而选择更合适的

条形码序列或组合序列.同时也可借鉴形态分类中

涉及的门、纲、目、科、属等筛选出不同进化级别上的

藻类DNA条形码.形态学鉴定存在很大问题,特
别是在近缘藻种的鉴定上存在很大程度的主观性,
很难对其进行精确的鉴定.分子生物学有效避开了

主观影响,二者结合很好地解决了这个问题.通过

对不同种类个体同一段标准 DNA 标记测序并进行

遗传聚类分析,然后再用形态学进行鉴定验证,不同

分类鉴定方法的结合是藻类生物鉴定的一种发展趋

势.已有研究显示,单凭一个基因片段很难实现种

间分类,因此多基因片段联合的 DNA 条形码鉴定
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系统将成为一个探索趋势.未来的 DNA 条形码分

析方法研究也将遵循多基因、多方法、多学科结合的

方向发展,有效地进行序列分析才能得出科学准确

的结果.

５　总结与展望

从对国内外关于DNA条形码技术研究文献的

分析中可以清楚看到,该技术已成为近年来国际上

生物多样性研究的热点.虽有研究者表明传统分类

学在未来将被 DNA 条形码取而代之,但多数学者

认为,DNA 条形码仅能作为传统分类学的补充,弥
补其不足.

目前藻类的 DNA 条形码研究还不成熟,很多

物种的序列并未及时上传到数据库,在数据库中已

有的序列信息也可能存在序列错误、分类命名错误

等问题.近年来,国际上成立了诸多关于 DNA 条

形码的网站和组织,虽涉及藻类 DNA 条形码的组

织还较少,但相信随着藻类的生态学效应和经济利

用价值的不断发掘,会有越来越多的学者重视藻类

DNA条形码技术的深入研究,使更多准确的信息被

录入数据库中供研究者参考使用,该技术的研究也

将会成为藻类物种分类鉴定和系统分化研究中的一

种发展趋势.
已有研究尚未获得一致的藻类 DNA 条形码标

准片段,因此当前的研究热点仍然是对可能的 DNA
条形码片段进行选择和评价,并进行更大规模的分

析和整体研究,寻找藻类理想的通用 DNA 条形码

将是未来研究的重点方向.且根据研究现状,DNA
条形码技术并不能作为一种绝对手段,将 DNA 条

形码技术与其他分类方法结合使用,才有助于加快

精准鉴别分类及发现新物种的速度.
虽然藻类 DNA 条形码的研究工作进展缓慢,

并存在一些问题,但随着测序技术的广泛应用,藻类

的DNA 条形码的研究也将日趋完善,将会为藻类

的分类鉴定和新物种的发现、生物多样性的评价等

研究提供准确、快速的信息,加快其研究进展.
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ResearchStatusandProspectsforDNABarcodeTechnologyinAlgalTaxonomy

MAOQiＧdi１,２,３,YANGSuＧwen１,２,JIN WeiＧdong１,２,YANZhenＧguang１,２,

YANYuＧhong１,２,JIAOLiＧxin１,２,XUBin１,２,JIAOJuＧlong１,２

(１．StateKeyLaboratoryofEnvironmentalCriteriaandRiskAssessment,ChineseResearch
AcademyofEnvironmentalSciences,Beijing　１０００１２,P．R．China;
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３．SchoolofResourcesEnvironmentalandChemicalEngineering,Nanchang
University,Nanchang　３３００３１,P．R．China)

Abstract:BarcodesfortheDNAsequencesofalgalgeneshavegraduallycomeintousebecausetheyprovide
aquick,effectivemeansforidentifyingalgaeinbiodiversitystudies．Inthisstudy,wesummarizedcomＧ
monlyusedbarcodesofalgaegenesand,basedonananalysisofDNAbarcodetechnology,identifiedtheir
advantagesanddisadvantages．Atpresent,themostcommonlybarcodedgenesincludeITS,cox１,rbcL．
BarcodesofDNAsequencesintheITSandphycobiliproteingenesisnowthepreferredmethodofidentifＧ
yingprokaryoticcyanobacteria,andbarcodesoftheITSandrbcLgeneshavebeenfoundsuitableforeuＧ
karyoticalgae．However,itshouldbenotedthatfindingasuitablegeneforDNAbarcodinginanimals,

thatcanbewidelyusedforspeciesidentification,hasprovendifficult．Therefore,currentresearchonDNA
barcodingneedstofocusonacceleratingthedevelopmentofnewDNAbarcodefragmentsforalgaeandeＧ
valuatingtheirutility．ThiswillprovidetheoreticalsupportinthesearchforidealuniversalDNAbarcodes．
Furthermore,traditionalmorphologicalidentificationmethods,complementedbygenefragmentidentificaＧ
tion,willimproveaccuracywhenclassifyingcloselyrelatedalgaespecies．
Keywords:algae;DNAbarcodes;speciesclassification;applicationresearch
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