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摘要: DNA条形码基于较短的DNA序列实现物种的快速、准确鉴定, 不仅加快了全球生物物种的鉴定和分类步伐, 
也为生物多样性的管理、保护和可持续利用提供了新思路和研究方法。植物DNA条形码标准数据库的不断完善, 
将使植物多样性信息的快速获取成为可能; 将不同类型数据资源整合、共享和利用, 构建植物DNA条形码数据共

享平台, 是满足公众对物种准确鉴定和快速认知的重要支撑。本文介绍了近年来植物DNA条形码的研究进展; 植
物DNA条形码参考数据库的研发现状和存在的问题。结合上述问题, 围绕“大数据”时代背景, 对如何管理和使用

好海量的植物信息, 如何构建数据共享平台提出了一些设想: (1)数据共享平台的元数据应尽可能翔实、丰富、准

确和多关联; (2)数据标准应统一规范; (3)查询入口方便、迅速、多样, 易于管理, 便于实现更大程度的数据共享和

全球化的合作交流。 
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Abstract: DNA barcoding technology provides an opportunity for rapid, accurate, and standardized spe-
cies-level identification using short DNA sequences. This method speeds up species identification and classi-
fication, and presents a new tool for the management, conservation and sustainable development of biodiver-
sity at a global level. Due to improvements in plant barcode database availability and functionality, it is be-
coming feasible to meet increasing demands for biodiversity information. A framework is needed for a bar-
coding server platform that utilizes, integrates, and shares among different data types. Such a platform would 
be an important step towards enabling the public to rapidly identify species and acquire species-related digi-
tal information. In this paper, we review current progress on plant DNA barcoding. Secondly, we summarize 
the current status of, and identify bottlenecks for, plant DNA barcode reference libraries specifically. Thirdly, 
in the Big Data era, it is indispensable to manage and make good use of massive amounts of plant informa-
tion. We provide the following suggestions for the framework of server platform: (1) metadata should be 
substantial, accurate and correlative; (2) data should be normalized; (3) query entrance is convenient, effi-
cient, easy to manage, and available for large-scale data sharing and global communication. 
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DNA条形码(DNA barcoding)是一种基于DNA

序列进行生物物种鉴定的技术, 即利用标准化的一

个或者几个DNA片段进行序列分析, 根据核苷酸序

列差异, 对物种进行快速和准确的鉴定(Hebert et 
al., 2003; Kress & Erickson, 2007; Hollingsworth, 
2011)。DNA条形码的选择标准, 一是片段长度较

短, 片段两端连接相对保守的区域, 通用引物容易

扩增; 二是片段要有足够的变异, 根据种内特异性

和种间多样性将物种区分开来。DNA条形码与广义

形态性状相结合, 共同应用于物种鉴定, 是对传统

鉴定和分类的有效补充(DeSalle et al., 2005; Will et 
al., 2005; Hajibabaei et al., 2007; Vogler & Mona-
ghan, 2007), 同时也为生物多样性的管理、保护和

可持续利用提供新的思路和研究工具(Smith et al., 
2005; Agnarsson & Kuntner, 2007; Chase & Fay, 
2009)。 

2010年 , 国际生命条形码计划 (International 
Barcode of Life, iBOL)(http://ibol.org/)启动, 这是世

界上迄今最大的生物多样性研究计划, 预计在2015
年前完成50万种真核生物500万份标本的DNA条形

码参考数据库, 目前已经完成约21万个物种290万
份标本的DNA条形码测定(http://www.barcodinglife. 
com/index.php/TaxBrowser_Home)。该计划现阶段最

重要的目标是建立全球共享的生命条形码标准数

据库。 
作为iBOL计划的4个中心节点之一, 中国植物

DNA条形码团队通过大数据分析, 推荐将ITS作为

种子植物核心条形码之一, 得到国际同行的广泛认

可(Hollingsworth, 2011), 中国也是提交植物DNA条

形码数量最多的国家(参见http://boldsystems.org/)。
中国多次建议与生命条形码数据库系统(Barcode of 
Life Data Systems, BOLD)网站建立实时更新的镜

像站点, 但几番努力仍未成功(陈之端和李德铢, 
2013)。因此, 构建中国植物DNA条形码参考数据库

以及生物多样性数据共享平台就成为当前首当其

冲的任务。 

1  植物DNA条形码 

植物DNA条形码研究稍滞后于动物学相关的

工作。编码细胞色素C氧化酶I的线粒体基因COI(或
cox1)被选作动物DNA条形码, 在一些昆虫、鱼类和

鸟类的研究中取得了较好结果(Hebert et al., 2004; 
Smith et al., 2005; Hajibabaei et al., 2006; Yoo et al., 
2006)。而对于陆地植物, 由于线粒体基因的进化速

率相对较慢, COI并不适合。因此, 从叶绿体基因组

和核基因组中寻找通用性高、序列质量好、物种分

辨率高的DNA条形码候选片段是问题的关键。2009
年, 国际生命条形码联盟植物工作组(Consortium 
for the Barcode of Life, Plant Working Group, 2009)
根据已往研究和该研究组数据的分析结果, 建议将

rbcL + matK组合作为陆地植物的核心DNA条形码, 
用于构建植物物种鉴定的统一框图。在第三届国际

生命条形码大会上, ITS和trnH-psbA被作为植物的

辅助条形码(Hollingsworth et al., 2011)。2011年, 中
国植物条形码研究团队建议将ITS(或ITS2)作为种

子植物的核心条形码之一(Li et al., 2011)。 
植物核心条形码的确定, 实现了植物标本鉴定

过程的自动化和标准化, 突破了对经验的过度依

赖, 并可在较短时间内建立易于利用的应用系统。

因此, 植物DNA条形码技术作为传统分类的有效补

充, 在生物多样性研究领域显示出强大的生命力。

利用DNA条形码可以解决缺乏有效形态学证据的

已知或未知物种的鉴定, 有助于新种或者隐存种的

发现。例如, Pei等(2011)以及裴男才(2012)从叶片或

树皮中提取DNA, 对热带雨林或亚热带常绿阔叶林

中一些林冠层物种快速鉴定到科、属甚至种。Liu
等(2011)对欧亚分布的红豆杉属(Taxus)植物的DNA
条形码研究中, 发现4个物种(类群)可能是新种或隐

存种, 并得到了居群遗传学(Liu et al., 2013)和形态

学(Möller et al., 2013)证据的支持。 
DNA条形码在群落生态学研究中作为一种快

速识别物种的方法, 还可以用于群落系统发育关系

的构建, 成为生物多样性或者物种丰富度快速评估

的新工具。例如, Kress等(2009)在对巴拿马Barro 
Colorado Island (BCI)样地的群落系统发育结构的

研究中, 利用rbcL + matK + trnH-psbA片段组合, 
使物种鉴定的准确率提高至98%。 

生物多样性的形成和维持机制已有较多假说, 
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但仍然没有形成广为接受的理论。DNA条形码在群

落物种间网络(尤其是植食网络和传粉网络)关系等

的研究中, 得到了较为成功的应用。例如借助DNA
条形码技术分析动物消化道中食物残渣, 鉴定其取

食的植物, 进而研究野生动物的取食习性(Passmore 
et al., 2006; Huler et al., 2007; Bourlat et al., 2008)。
García-Robledo等(2013)在构建美国中部热带雨林

中植物与昆虫之间的网络关系时, 证实DNA条形码

是一种行之有效的办法。Ramírez等(2011)通过DNA
条形码探讨特化的兰花类群与其传粉昆虫之间的

拓扑网状结构, 以及它们的分化时间和多样化式

样, 表明兰花的多样化与传粉昆虫的分化相一致, 
同时与新热带森林中化学环境的变化密切相关。此

外, Roy和Lawson(2012)借助DNA条形码, 研究了寄

主与寄生网络的关系。可见, DNA条形码为生物多

样性的形成和维持机制的研究开辟了新的途径。 
随着第二代测序技术的出现, 开发出通过高通

量技术获得多物种(样品)的DNA条形码序列的方

法 , 即DNA metabarcoding技术 (Pompanon et al., 
2011; Riaz et al., 2011)。该方法结合生物信息学手

段, 可以获取复杂混合样品甚至是大尺度范围样品

的DNA条形码序列, 自动识别多个物种, 具有快

速、可重复、高效及综合性的特点, 可以对当前生

物多样性和古生物多样性进行评估。Yoccoz等
(2012)从环境土壤提取了混合DNA, 获得其中叶绿

体trnL(UAA)内含子P6环序列, 利用metabarcoding
技术进行物种鉴定, 结果能够较好地反映地上植物

的分布。Hiiesalu等(2012)利用metabarcoding技术不

仅分析了地上植物物种的分布及丰度, 还发现对地

下土壤的取样可以获得传统分析中容易忽视的信

息, 如物种共存分布等, 能更全面地反映植被生态

及其影响因素。借助于metabarcoding技术也可以更

好地重现古植物多样性。例如Murray等(2012)分析

了植食性动物的粪堆遗存, 发现了之前没有报道的

动植物物种。此外, 利用metabarcoding技术对冻土

DNA样品进行分析, DNA鉴定结果可以与花粉鉴定

和大化石鉴定结果相互印证, 已成为传统古植物学

研究的辅助手段(Jørgensen et al., 2012)。 

2  植物DNA条形码参考数据库 

为了实现对物种的快速鉴定, 构建了DNA条形

码参考数据库(Reference Library), 包括实物库(植

物标本库、植物分子材料库和植物总DNA库)、植

物DNA条形码数据库、物种信息库和计算分析共享

系统(曾春霞等, 2012)。这些数据库需要统一规范化

的工作流程, 才能够在数据展示系统(应用平台)中, 
实现对物种的简单快捷的鉴定并获取相关信息。生

命条形码联盟(CBOL)建立了生命条形码数据库系

统BOLD, 是专门收集和分析DNA条形码数据的平

台。与目前常用的核苷酸数据库(例如GenBank、
EMBL和DDBJ)不同, BOLD数据库除了要求提交

DNA条形码序列外, 还要求使用者提交以下信息: 
物种名称、标本图片、凭证标本信息(目录号和馆藏

号)、采集号(采集人、采集日期和GPS定位地点)、
标本鉴定人、用于PCR扩增的引物、测序原始峰图。

这样, 研究人员在对核苷酸序列进行比对的同时, 
还能够结合其他信息 ,  完成对物种的鉴定。据

BOLD数据库最新统计, 约21万个物种已经完成

DNA条形码信息的描绘, 同时具DNA条形码序列

信息的标本也有290万份(http://www.barcodinglife. 
com/index.php/TaxBrowser_Home)。该数据库以鱼

类、鸟类和昆虫类为主, 而真菌和植物DNA条形码

信息相对较少。 
由于植物物种中存在广泛的多倍化、杂交或基

因渐渗等事件, 同时近缘(姐妹)或者近期分化类群

普遍存在, 这就给植物DNA条形码参考数据库的构

建提出了更高的要求。为了能够实现种级水平的快

速鉴定, 如何统一物种界定标准和居群取样标准等

是当务之急(陈之端和李德铢, 2013)。然而要构建一

个全面的、准确的植物DNA条形码参考数据库, 需
要保证数据库中的DNA序列均来自经分类学家可

靠鉴定的标本、这些凭证标本具有详尽的注释和可

靠的保藏、DNA序列正确, 以保证分子鉴定的可靠

性。可见, 植物DNA条形码标准数据库的构建将是

长期而艰巨的任务。 
近年来, 中国科学院昆明植物研究所联合国内

相关科研院校开展了中国重要植物类群的采集、

DNA条形码的测定与分析等工作, 在此基础上, 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, 提出了新一代植

物志(iFlora)的研究计划(李德铢等, 2012)。iFlora不
但包含传统植物志的检索表、物种描述等信息, 还
包括物种详细分布信息、图片或图像、DNA条形码

数据库和系统发育等信息, 同时建立了高效的电子
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化比对和搜索工具。通过系列关键技术的集成和研

发, iFlora将构建一个便捷、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)(王红等, 
2013)。目前, iFlora研究计划已经积累了中国维管束

植物约230科1,665属6,800种约67,000条DNA条形码

序列, 同时构建的植物DNA条形码参考数据库已初

具雏形。 

3  植物DNA条形码数据共享平台构建 

随着数据的爆炸性增长, 人们正进入一个“大
数据”的时代。大数据可概括为4V特征, 即数据量大

(volume)、类型繁多(variety)、价值密度低(value)和
速度快时效高(velocity)。在这样的背景下, 如何管

理和使用好海量的信息, 是一个值得探讨的问题。 
现今关于植物DNA条形码数据不再是单一的、

一个维度上的数据, 而是丰富的、多维度的数据。 
构建中国植物DNA条形码数据共享平台, 需要充分

考虑到大数据的特征, 整合和管理好海量的数据资

源, 并思考如何使用植物学大数据。以往的DNA条

形码数据共享平台多是通过序列比对算法 (如
BLAST)来鉴定物种, 可当大数据的概念引入之后, 
通过加入GPS信息与以往的标本分布进行比对作为

佐证, 以及植物图片识别作为辅助手段, 物种将得

到更准确的鉴定。这种使用多维度的植物学数据

“交叉复现”准确鉴定物种, 将使得植物学信息“全
息可见”。下面就中国植物DNA条形码数据共享平

台的构建提出一些思考。 
3.1  植物DNA条形码数据 
3.1.1  数据的内容 

在大数据时代, 植物DNA条形码数据不再限于

其获取过程中产生的信息, 如样本采集、标本鉴定、

标本凭证、标本图片、测序图谱、处理文件、序列

等信息 , 还应加入更加丰富的内容。如BOLD 
SYSTEMS(http://www.boldsystems.org/)的页面加入

了来源、出版信息等内容; Tree of Life Web Pro-
ject(http://tolweb.org/tree/)的详细页面加入了物种名

称(包括图片、生命之树)、简介、特征、亲缘关系、

异名、参考文献、互联网上的信息、标题插图等内

容; iFlora系列的“国家重点保护野生植物鉴定信息

平台”(http://www.iflora.cn/)的详细页面结合了昆明

植物研究所的优势资源, 加入了《中国植物志》关

于物种的信息、种质资源、民族植物学、植物照片

等内容。 
以下有价值的DNA条形码相关植物学数据可

供整合参考:  
(1)《中国植物志》、Flora of China以及地方植

物志书等关于物种的描述。  
(2)《中华本草》、《中国民族药志要》、《中国中

药资源志要》中关于物种药用价值的介绍。   
(3) “物种2000” (http://www.sp2000.cn/joaen/)的

异俗名数据。 
(4)中国植物图像库(http://www.plantphoto.cn/)

的海量植物照片。  
(5)国家标本资源共享平台(http://www.nsii.org. 

cn/)的标本分布信息。 
(6)中国西南野生生物种质资源库(http://www. 

genobank.org/)的种质资源信息等。 
(7) 生物技术信息中心 (http://www.ncbi.nlm. 

nih.gov)的GenBank条形码数据等。 
3.1.2  数据的标准化 

在平台建设之前, 不同单位和部门的数据库对

于检索系统设计的技术方案、技术与信息组织规划

选择、相关技术标准的采用, 基本上是各行其是, 
数据标准的不统一常常给使用者带来一些不必要

的麻烦, 造成数据共享的壁垒。因此有必要建立一

套统一的DNA条形码数据标准。基于这样的需求, 
基础科学数据共享网重要生物类群DNA条码数据

库(http://www.pbl.csdb.cn/page/index.vpage)、BOLD 
Mirror(http://www.boldmirror.net/)等网站在建站时

就提出了植物DNA条形码研究技术规范(高连明等, 
2012)。中国植物DNA条形码数据共享平台在建立

时应进一步完善此类规范, 供以后数据库建设者及

科研工作者参考。 
3.2  数据共享平台的界面设计 

数据共享平台是目前国际上普遍采用的数据

共享方式, 通过集中数据储存, 建立数据服务机制, 
实现数据的共享。以下从界面设计入手, 提出“中国

植物DNA条形码数据共享平台”的建设思路。 
3.2.1  门户模块 

现有的一些知名DNA条形码网站可以给我们

提供参考。BOLD SYSTEMS(http://www.boldsystems. 
org/)使用了数据门户、条形码集群数据库、教育门

户、数据收集工作站这4个模块来实现数据的共享。

中国生命条形码数据门户(http://www.barcodeoflife. 
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cn/)主要提供新闻、资源的文字信息; 中国生命条形

码信息管理系统和BOLD Mirror两个模块实现管理

及数据共享的任务。其中中国生命条形码信息管理

系统(http://data.barcodeoflife.cn/index.php)必须注册

才能进行数据的提交及管理; BOLD Mirror模块

(http://www.boldmirror.net/)主要采用BLAST查询方

式实现DNA条形码数据的共享; iFlora系列——国

家重点保护野生植物鉴定信息平台(http://www.iflora. 
cn/)采用了多种智能化查询方式获得DNA条形码 
数据。 

因此, 中国植物DNA条形码数据共享平台至少

包括3个门户:  
(1)数据门户: 采用多种方式的智能化查询并

提供一定的下载方式。 
(2)交流门户: 除了基本的个人信息管理, 用户

还可以进行学术交流, 提交DNA条形码相关的数据

信息, 实现更大程度的共享。 
(3)管理门户: 主要针对管理员级别的可视化

数据管理, 包括数据查询、导入、增删改、用户角

色管理以及日志维护等操作。管理员还兼具对于交

流门户提交的信息审核的责任, 将通过审核的数据

归入数据门户的表中。 
3.2.2  数据门户的鉴定入口 

 数据门户能让用户通过智能表检索、DNA条

形码鉴定、图像识别三个检索入口获取物种详细的

信息。其中, 智能表检索是指在优化数据结构的基

础上进行常规检索, 如名录索引、分等级检索、志

书式检索、模糊搜索等方式。DNA条形码鉴定是通

过本地BLAST(local BLAST)集成在网页中, 实现

序列比对的功能, 鉴定得出可能的物种, 从而获得

鉴定物种的详细信息。图像识别是利用计算机对图

像进行处理和解析, 以识别各种不同模式的目标。

对于植物来说, 就是用植物的某部位如叶片、花、

果实、整体形貌等的照片, 通过一定的算法与图像

库内的图片进行比对, 鉴定出可能的物种列表, 从
而获得相应物种的详细信息。现在“百度识图”以及

“Google识图”已发展到一定水平, 越来越多的科研

工作者也开始关注这种方式。2013年9月在上海辰

山植物园召开的“第三届全国生物多样性信息学研

讨会”上, 很多学者报告了图像识别技术并进行了

深入的讨论, 中国科学院植物研究所也正与“百度

识图”合作开发进行“拍花识植物”的工作。“图像识

图”正成为一种新的热点(庄会富和王雨华, 2012)。 
3.2.3  平台框架的设计 

通过以上分析, 可以得出以下平台框架架构, 
即基于一定的数据标准规范体系以及安全保障体

系, 采用“瘦”客户端、“胖”服务器端的浏览器/服务

器 (B/S) 结构 , 以表现层 (View) 、业务逻辑层

(Business Logic Layer, BLL)、数据访问层 (Data 
Acess Layer, DAL)、数据库(Database)多层架构的设

计模式进行开发。中国植物DNA条形码数据共享平

台应该提供一个智能化的物种鉴定引擎, 高效化的

合作交流平台以及人性化的管理门户。具体的架构

如图1所示。 
中国植物DNA条形码数据共享平台应具备以

下的特点:  
(1)方便、迅速、多元的数据查询入口。用户可

以通过多种查询入口, 方便快捷地找到并下载所需

数据。 
(2)详实、丰富、准确、多关联的数据页面及元

数据。元数据不仅仅包括样本的采集信息和鉴定信

息以及DNA条形码的序列信息等, 还应包括如物种

信息、图片信息、药用植物信息和标本分布信息等, 
同时保证数据的详细、准确、权威。多关联性表现

在能展示物种更多的相关信息。 
(3)便于合作、交流。为了实现更好的数据共享

以及全球化的合作交流, 需要提供便利的交流合作

平台, 不仅提供日常的学术交流及讨论, 还能提供

数据的提交乃至定制服务。 
(4)易于管理。有强大的可视化后台管理界面, 

实现数据的查询、导入、管理、用户角色管理、日

志维护等功能, 对已有数据实现增、删、改和检索

的操作, 并对提交的数据进行审核和更新。 

4  展望 

近年来, 随着网络化和信息化的飞速发展, 各
种移动互联网设备迅速普及, “云计算”、“云服务” 
等概念已形成一种趋势。中国植物DNA条形码数据

共享平台最初的设计可能只是集成BLAST序列比

对进行物种鉴定, 随着工作的深入, 将会集成越来

越多的生物信息学软件, 可能涉及到一些复杂的算

法, 计算量较大, 加之遗传信息的海量性和生物信

息的多样性, 采用“瘦”客户端、“胖”服务器端的结

构就要求高效的计算服务环境。基于科学计算需求 
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图1  中国植物DNA条形码数据共享平台架构 
Fig. 1  Proposal framework of plant DNA barcoding server platform 

 
 
的共享平台的设计势必是一个满足多平台客户端、

立足科研工作者核心用户群、采用“客户端–云服务

端”构架的云服务平台。 
Tree of Life Web Project (http://tolweb.org/tree/)

正致力于地球上所有生命起源的追溯, 构建世界的

生命进化树, 解释现存生物的演化关系, 并以生命

系统发育树的形式表现出来。我们正在构建的中国

植物DNA数据共享平台, 在实现DNA条形码数据

共享的同时, 将为进一步构建中国植物生命之树提

供重要基础, 最终建立一个服务于科研、管理和公

众的数据共享平台。 
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