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摘要: 保护生物多样性和生态系统健康是维持生态系统功能和实现人类可持续发展的必要条件ꎮ 浮游植物作为水生生态系

统的初级生产者发挥着重要的生态功能ꎬ同时有毒藻类的爆发也会威胁水生态安全ꎮ 然而ꎬ基于形态学的物种鉴定方法难以

满足日益增长的水生态环境监测的需求ꎮ DNA 条形码技术利用基因组特定基因的 DNA 序列来鉴别生物物种ꎬ目前已被广

泛用于快速物种鉴别ꎮ 然而其在水生生态系统浮游植物群落的监测中才刚刚起步ꎮ 由于浮游植物物种多样性高ꎬ单基因

DNA 条形码往往难以识别所有浮游植物种类ꎻ近年来ꎬ采用多基因条形码、全叶绿体基因组序列的超级条形码ꎬ以及特定

DNA 条形码方法在浮游植物种类鉴别中有很大潜力ꎮ 本文综述了浮游植物 DNA 条形码技术在物种鉴别研究方面的进展ꎬ
以及 DNA 宏条形码技术(DNA metabarcoding)在水生浮游植物环境监测的应用现状及前景ꎮ
关键词: 浮游植物ꎻDNA 条形码ꎻ生态系统健康ꎻ物种多样性
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Ａｂｓｔｒａｃｔ: The protection of biodiversity and ecosystem health is essential for the function of ecosystem and the

sustainable development of human beings. Phytoplankton is the primary producer of aquatic ecosystem, and its

biodiversity is one of the important indicators of environmental biological monitoring. However, the growing de￣
mand for environment monitoring of phytoplankton is limited by the morphology￣based method. DNA barcoding

which uses short DNA sequences of specific gene in genome, has been widely used for rapid species identification.
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However, the application of DNA barcoding in the monitoring of phytoplankton communities in aquatic ecosystems

has just started. Due to the high diversity of phytoplankton species, based on single gene DNA barcoding is insuffi￣
cient to identify all phytoplankton species. Recently, the use of multiple barcodes, superbarcode of complete chloro￣
plast genome sequence, as well as the specific barcode has demonstrated potential to distinguish phytoplankton spe￣
cies in either single species or environmental sample. This review summarized the recent advancement in research

of DNA barcode technology in the species identification of phytoplankton, and the current status and prospects of

DNA metabarcoding in environmental monitoring of aquatic phytoplankton.

Ｋｅｙｗｏｒｄｓ: phytoplankton; DNA barcoding; ecosystem health; biodiversity

１　 现状

浮游植物生物监测是水生生态系统完整性监测

的重要组成部分之一[1]ꎬ监测浮游植物群落的物种

组成和结构可以为评价水生态系统的环境质量和健

康提供依据[2]ꎬ进而为环境保护和生态治理的科学

决策提供依据ꎮ
首先ꎬ浮游植物作为水生生态系统中重要的生

态类群ꎬ构成了地球上一半以上的初级生产力ꎬ是水

生生态系统能量传递和物质流动的基础[3￣4]ꎮ 其次ꎬ
浮游植物具有个体小、细胞结构简单、生长周期短等

特点ꎬ对环境的变化极为敏感ꎮ 浮游植物的种群结

构和生物量能及时地反映水域生态环境的变化[5]ꎮ
再次ꎬ在全球性的水体富营养环境下ꎬ有毒藻类的大

量增殖可对水生生态系统的健康产生损害ꎮ 湖泊和

海湾等缓流水体中的浮游植物及其他浮游生物迅速

繁殖ꎬ致使水体溶解氧量下降ꎬ水质恶化ꎬ鱼类及其

他生物大量死亡ꎮ 微囊藻属、鱼腥藻属和颤藻属等

蓝藻的爆发将导致蓝藻水华ꎻ小环藻属导致硅藻水

华ꎬ以及衣藻、水绵属和转板属等将导致绿藻水

华[6]ꎮ 蓝藻、甲藻、针胞藻、定鞭金藻、金藻类和硅鞭

藻的许多藻种都是有毒藻类[7]ꎬ这些藻类的次级代

谢产物“藻毒素”不仅会引起水生生物的死亡ꎬ导致

水生生态系统失衡ꎬ同时也通过生物富集和生物放

大作用ꎬ经食物途径威胁人类的健康[8￣11]ꎮ
伴随着工业化和城市化ꎬ我国大部分水体正遭受

着不同程度的人为干扰和破坏ꎮ 鉴于浮游植物重要的

生态功能ꎬ其对水环境质量的指示作用ꎬ以及有害藻水

华的潜在危险ꎬ开发准确、快速、大规模、标准化的水域

浮游植物生物监测技术能够为水域生态环境健康和人

类用水安全提供支撑ꎮ
然而浮游植物多样性高ꎬ基于形态学的鉴定方

法难以满足水生态环境监测的需求ꎮ 浮游植物监测

的重点是调查浮游植物的种类组成和数量分布ꎬ其
最重要的监测指标是“优势藻种判定”及“藻密度计

算”ꎮ 国际公认的浮游植物生物监测的经典方法是

显微鉴定计数法ꎮ 传统基于形态学的藻类物种鉴定

需要专业系统分类学人才ꎬ且工作量大ꎬ耗时长ꎬ准
确性易受人为主观因素干扰ꎬ难于进行标准化、质量

控制和多实验室多中心比对ꎮ 此外ꎬ浮游植物个体

大小差异大ꎬ其中超微型浮游植物(0.8 ~ 5 μm)体积

微小且许多种类缺乏明显的形态学特点ꎬ利用传统

的观察法难以鉴别区分[12]ꎮ 包括计算机辅助形态学

自动分析技术[13]、荧光光谱技术[14￣15]、流式细胞

术[16￣18]、遥感监测[19]等基于形态或光谱特征的新兴

自动化分类鉴定技术ꎬ能对浮游植物进行初步的鉴

别ꎮ 然而ꎬ由于部分浮游植物的种间形态学差异不

明显ꎬ种类不同生命周期形态变化大ꎬ且色素种类有

限ꎬ上述新兴自动化分类鉴定技术仍然无法对浮游

植物群落进行准确、精细的解析ꎬ尤其是亲缘关系较

近的物种不能实现准确鉴别ꎬ而且上述技术也无法

实现有毒藻的快速鉴别ꎮ
最新发展的分子生物学技术—DNA 宏条形码

技术为浮游植物物种、种群和群落的分子生态鉴定

和生物监测提供了新的机遇ꎬ正成为研究热点[20]ꎮ
分子生态学技术可以通过设计特异性探针进行杂交

来鉴别浮游植物的种类ꎻ也可采用限制性片段长度

多态性分析(RFLP)等技术分析群落结构组成[21]ꎮ 随

着 DNA 条形码(DNA barcoding)的提出与发展ꎬ尤
其是浮游植物物种 DNA 条形码数据的构建与开

放ꎬ基于 DNA 条形码技术的浮游植物物种鉴别方

法展现出准确、快速、高效和可标准化的优势ꎬ有极

大的应用前景ꎮ 为此ꎬ本文通过文献调研ꎬ对浮游植

物的 DNA 条形码的发展历程、分析方法和应用进

行综述ꎬ并在此基础上对我国基于 DNA 条形码技

术的浮游植物分子生态学研究进行展望ꎮ

２　 ＤＮＡ 条形码技术在浮游植物物种鉴定中的应用

现状及前景

DNA 的物种鉴定方法的发明与发展物种间
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DNA 序列的差异为物种鉴定提供了新的解决方

案[22]ꎮ 最初ꎬ许多不同的核基因和细胞器基因的

DNA 片段被 PCR 扩增和测序用于物种鉴定ꎮ 这些

技术被统一称为 DNA 条形码技术[23]ꎮ
DNA 条形码是选用细胞核或细胞器基因组特

定基因上、短的 DNA 序列ꎬ进行针对性的扩增和测

序来鉴别生物物种的技术ꎮ 由于不同物种在同一

DNA 条形码区域存在差异ꎬ通过 DNA 条形码与参

考数据库比对可实现物种的鉴别[24]ꎮ DNA 条形码

技术不仅能够避免传统分类学的人为误差ꎬ而且省

时省力ꎮ 随着测序技术的发展ꎬDNA 条形码技术迅

速发展ꎬ数据库不断完善ꎬ使得 DNA 条形码技术的

准确性更高ꎮ
２.１　 单基因条形码

浮游植物单基因条形码可来源于叶绿体、线粒体

和核基因组 (图 1、表 1)ꎮ 如图 1 所示为浮游植物

DNA 条形码的主要区域、发展的历程以及未来的发

展方向ꎮ 目前研究中常见的单基因条形码区域见表

1ꎬ现在广泛使用的为核基因、线粒体基因以及叶绿体

基因ꎮ
因为叶绿体基因的进化速率比核基因低ꎬ所以

目前关于 DNA 条形码技术的研究多依赖于叶绿体

基因[44]ꎮ 除了表 1 中描述的单基因条形码区域外ꎬ
还有许多其他广泛使用的叶绿体基因组条形码标识

区域ꎬ如 rpoBꎬtufAꎬtrnH￣psbA 和 trnL
[45]ꎮ 叶绿体基

因组可以替代的区域表明复杂的突变过程并不是对

称的ꎬ在序列间缺乏独立性[46]ꎬ叶绿体基因更适用于

系统发育分析和更高分类水平的条形码相关研究ꎬ
但是因为叶绿体基因组的进化率低ꎬ并不适用于较

低分类级别的研究ꎮ 叶绿体序列进化在物种间不一

致ꎬ不同的叶绿体基因基因之间的系统发育也是不

一致的[47￣48]ꎮ
目前因为单一基因 DNA 条形码区域在不同类

群间缺乏较好的分辨率ꎬ所以尚未找到适用于不同

分类级别的通用引物[49]ꎮ
２.２　 多基因条形码

许多研究表明ꎬ多基因的方法更适用于植物的

物种鉴别[50]ꎮ 叶绿体基因组区域基因的多种组合包

括 rbcL+ trnH￣psbAꎬrpoC1+ rpoB+ matK 或 rpoC1+

matK + trnH￣psbA(如图 1 所示)
[51]ꎬ比单基因条形码

的分辨率更高ꎮ Fazekas 等[52]用相同的大型分类样

本比较了这些组合ꎬ结果表明ꎬ上述多基因条形码区

域仅能识别约为 70% 的实验类群ꎮ 不同的研究组

织利用不同的基因区域条形码的组合对不同种群的

分辨率进行比较ꎬ试图从中找出通用引物ꎬ然而通用

性尚未实现ꎮ
CBOL(Consortium for the Barcode of Life￣Plant

Working Group)推荐 matK +rbcL 作为通用引物组

合ꎬ因为这一组合比其他组合的识别率高ꎮ 但是

matK +rbcL 组合不能避免 matK 引物 PCR 效率低

的问题ꎮ 其次 matK +rbcL 组合成功鉴别的成功率

比 COI 低ꎬ仍然满足不了作为通用引物的目标ꎮ 首

先ꎬ相比于单基因条形码标识ꎬ条形码组合使得分析

更加困难ꎬ特别是在其中一个基因不能实现普遍扩

增的情况下ꎮ 更重要的是ꎬCBOL 表明几种候选基

因的使用相比于 rbcL + matK 不能显著增加物种的

鉴别能力ꎮ 一些学者认为[53, 54]ꎬ多基因条形码不能

增加物种鉴别能力不能归因于变异太少ꎬ而是反映

了叶绿体基因和物种界限之间的差异ꎮ 因此ꎬ候选

基因条形码基因不能解决植物目前 DNA 条形码的

不足的问题ꎮ
２.３　 超级条形码

为克服单基因条形码固有的局限性ꎬ最近报道

指出完整的叶绿体基因组包括尽可能多的突变基

因ꎬ能够用作植物条形码[55]ꎮ 完整的叶绿体基因组

的保守序列长度为 110~160 Kbpꎬ大大超过了通常使

用的 DNA 条形码的长度ꎬ能够提供更多变异性来区

分近亲植物ꎮ 叶绿体基因组能够大大增加植物系统

发育较低分类水平的分辨率ꎬ系统地理学和种群遗传

图 １　 浮游植物 ＤＮＡ 条形码发展历程

Fig. 1　 Historical development of DNA barcode in phytoplankton
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分析ꎬ促进种群谱系的恢复ꎬ因此能够作为在物种水

平鉴别的 DNA 条形码[56]ꎮ 使用叶绿体基因组作为

标识物能够规避基因缺失和 PCR 效率低等问题[57]ꎮ
与核基因组相比ꎬ叶绿体基因组长度小ꎬ种间差异

大ꎬ种内差异小ꎬ这就使得叶绿体基因组更适用于作

为基础条形码ꎮ 也可以根据任 2 个物种间存在的基

因进行物种鉴定ꎬ这被认为是基于 DNA 条形码的

最简便的物种鉴定方法ꎮ 而且超级条形码在检测基

因缺失和测序方面比传统的条形码更有效[58￣59]ꎮ
超级条形码的发展主要面临的挑战是构建丰富

的叶绿体基因组库、降低测序成本、以及获得更高质

量和数量的 DNA
[60]ꎮ 第一个叶绿体基因组在 1986

年测序完成ꎬ到 2012 年有 254 个完整的植物叶绿体

基因组公共数据库完成ꎬ仅占完整植物物种的

0.01% ꎬ仍然只是物种鉴别中的一小部分ꎮ 随着新

一代测序技术(NGS)的发展ꎬ叶绿体基因组在 2012

年发表的数量远远超过了过去 20 年间测序的数目ꎬ
叶绿体超级条形码也可以进行针对植物特定种群的

关系研究[61￣62]ꎮ
最近的研究表明可以使用整个 DNA 作为叶绿

体基因组测序的模板ꎬ这不仅仅解决从干物质甚至

是已经降解了的材料中提取叶绿体 DNA 的问题ꎬ
并且简化了整个过程[63]ꎮ 随着测序成本大幅下降和

生物信息学的发展ꎬ基于全叶绿体基因组的超级条

形码将成为浮游植物物种鉴别的一个重要方向ꎮ
２.４　 特定条形码

相对于单基因条形码缺乏足够的突变ꎬ而超级

条形码的注解目前又比较昂贵ꎬ特定条形码的提出

为浮游植物物种分子鉴定提供了新的思路ꎮ 特定条

形码是一段具有高突变率ꎬ在给定的物种类群中能

够进行准确鉴别的 DNA 序列ꎮ 由于特定条形码是

直接从目标科、属的质粒基因组序列中选定ꎬ通用引

物很容易设计ꎮ 这就避免了 PCR 效率低的问题ꎬ能
够尽可能的利用时间和资源[64]ꎮ 其次ꎬ给定属的物

种具有相同的基因和基因序列ꎬ简化了在多个目标

类群序列的采集过程ꎮ 另外ꎬ特定条形码容易控制

到合适的长度ꎬ这就避免了序列长度可变引起的序

列模糊比对的风险ꎮ
从样品中获得特定条形码的方法比获得超级条

形码简单ꎬ并且对于条形码区域的选择也比较多变ꎬ
可以是基因ꎬ基因间隔区ꎬ部分基因序列ꎬ部分基因

间隔区ꎬ甚至是包含部分基因序列和部分基因间隔

区的序列ꎮ 虽然浮游植物种类繁多ꎬ对所有浮游植

物进行鉴别需要的条形码的数量庞大ꎮ 但是ꎬ特定

DNA 条形码在更高的分类水平上可以使用相同的

条形码ꎬ这就使得该方法更具吸引力ꎮ
目前ꎬ对特定物种鉴别选择特定条形码时ꎬ要关

注以下几个方面:首先ꎬ评估 CBOL 提供的候选条

形码[65￣66]ꎻ其次ꎬ选择给定种群中常用的标识物ꎻ再
次ꎬ搜寻突变热点ꎬ通过调查单个具有代表性的质粒

基因组的寡核苷酸重复序列的分布和重复、缺失和

替换的关系来找到基因位点[67]ꎻ最后ꎬ或者通过叶绿

体标识分析来选择能够充分显示物种水平上的差异

的合适基因[68]ꎮ 特定条形码更倾向于使用后面的方

法来找到完整物种水平鉴别的条形码ꎮ 具体的条形

码可以是单基因条形码的一种或者是那些从未使用

过的新型标识物ꎮ
DNA 条形码的最初目标是找到通用条形码ꎮ

然而ꎬ在叶绿体中谱系特异性进化和基因的非随机

替换存在的情况下ꎬ这一目标难以实现ꎮ 除了基因

和基因间隔区ꎬ其他大差异 DNA 片段也可用作标

识物ꎮ 虽然叶绿体基因组序列能够解决某些特定类

群中难以显微鉴别的边界物种问题[69]ꎬ但是叶绿体

基因组序列只给分类学家提供物种鉴别的边界上的

一些建议是不够的ꎬ所以改善叶绿体基因组分析方

法的可利用性能够提供一些工具来解决物种的边界

问题ꎮ
特定条形码的应用应该满足 2 个先决条件:(1)

叶绿体基因组序列被注释的数据库(但是这些并不

需要所有的目标类群基因组完全注释)ꎻ(2)有丰富的

关于各个类群的叶绿体基因组引物的数据库ꎮ 已知

的物种能够从引物库中通过使用相应的特定条形码

进行区分ꎮ 对于未知物种的鉴别需要 2 步:首先ꎬ在
科或者属水平上用单基因条形码进行鉴定ꎻ其次ꎬ从
叶绿体基因组数据库中选定符合条件的特定条形码

在种水平上进行鉴别ꎮ 虽然两者的方法都依赖于 2

个条形码基因ꎬ但是特定条形码在第二阶段通过比

对叶绿体基因组ꎬ而以前的分类方法依赖于通常使

用的标识物ꎮ 特定条形码的选择比较灵活ꎬ在特定

种群上的鉴别水平很高ꎬ可以确定到属或者种ꎮ 获

得足够的叶绿体基因组ꎬ从 DNA 片段中确定一个

合适的特异条形码是关键一步ꎮ
３　 ＤＮＡ 宏条形码技术在浮游植物群落结构监测中

的应用现状及前景

在环境监测中ꎬ往往需要对水体中浮游植物的

群落物种组成和多样性进行分析ꎬDNA 技术的发展
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为这一需求提供了新的手段ꎮ 在 1998 年ꎬHandles￣
man 等[70]首次提出了宏基因组学(metagenomics)的

概念ꎬ随着高通量测序技术和 DNA 条形码技术的

发展ꎬ关于宏基因组学的研究也更加广泛ꎮ 从单个

环境样品中(土壤、水样、粪便)ꎬ甚至是古代环境样

本中获取 DNAꎬ然后进行分子标记的 PCR 扩增ꎬ进
行高通量测序的技术称为 DNA 宏条形码(metabar￣
coding)技术[71￣72]ꎮ 而 DNA 宏条形码于 2011 年首次

提出时就被指出其在分析生物多样性上的应用价值ꎮ
宏条形码技术是结合 DNA 条形码和高通量测

序的方法用于生物多样性快速评估的新技术ꎮ 如前

所述ꎬDNA 条形码技术选定用于鉴别的基因应该具

有两大特征:首先ꎬ选定条形码区域种间差异明显ꎬ
种内差异小ꎻ其次ꎬ序列易于 PCR 扩增ꎬ并且便于设

计通用引物ꎮ 高通量测序技术能够完成不同基因、
不同样本、不同物种的 DNA 序列的测序ꎬ新一代测

序技术的发展为生物多样性的评估提供了强大的技

术支撑[73]ꎮ 图 2 所示为宏条形码技术路线图ꎮ
通过宏条形码(metabarcoding)技术可以进行如

下工作:
(1)对环境样本的浮游植物进行物种多样性分

析ꎬ鉴别浮游植物的种类ꎬ以及群落的结构ꎬ通过比

图 ２　 宏条形码技术路线图

Fig. 2　 Metabarcoding technology roadmap

较浮游植物的生物多样性差异与水生生态系统的健

康状态建立联系[74]ꎻZimmermann 等[75] 对奥德拉河

和尼萨河硅藻进行研究ꎬ分别用传统形态学和硅藻

18SrRNA V4 区域的宏条形码鉴别方式对每个采样

点的硅藻物种多样性和丰度进行了比较ꎮ 结果表

明ꎬ硅藻物种多样性和丰度能体现不同区域的营养

状态ꎬ在水质评估方面具有很大潜力ꎬ并且 DNA 条

形码技术在物种鉴别上优于显微镜鉴别ꎮ(2)大范围

的水生生态系统的物种多样性监测ꎻZaiko 等[76] 进

行了一项长途旅行实验ꎬ他们从 Bremerhaven 出发ꎬ
到达 Cape Townꎬ跨越纬度范围约为 90°ꎬ对船舱中

不同时间的水样进行监测采样ꎬ利用宏条形码技术

分析不同时间船舱中的物种数目ꎬ分析物种入侵的

可能性ꎬ实验说明宏条形码技术在物种入侵环境监

测发挥很大作用ꎬ是环境监管和物种入侵问题重要

的分子生物学手段ꎮ Corse 等[77]选择 34 种生态学分

支特异性引物(包括动物、藻类、植物等)对 21 个欧

洲常见鱼类粪便进行分析ꎬ试图建立欧洲河流生态

系统之间的食物网捕食关系ꎮ 宏条形码可以用于水

生生态系统的物种多样性、生物量、群落结构的监

测ꎬ构建污染物与群落结构之间的关系ꎬ预测评估生

态系统的健康程度ꎬ甚至可以用于古生物物种、古生

态系统的群落结构鉴别ꎮ(3)新物种和入侵物种的发

现ꎻSaunders 等[78]通过 COI 基因条形码对加拿大海

区的白蒙藻科和江蓠目藻种的研究中发现本来不存

在于该海区的物种ꎬ经过进一步的分析确定为入侵

物种ꎬ这说明可以运用 DNA 条形码技术来发现新

物种ꎬ并对物种的亲缘关系进行确定ꎮ Wang 等[79]

利用 ITS 区域将存在 3 个形态种—塔玛亚历山大藻

复合种重新划分成遗传差异显著的 5 个新种ꎬ用
DNA 条形码的差异比对划分物种ꎬ比传统的分类更

具准确性和遗传意义ꎮ(4)通过对浮游植物的 DNA 条

形码序列的分析建立系统发育关系ꎬ分析浮游植物的

进化发展史[80]ꎻDestombe 等[81]通过利用 3 种不同区

域的条形码 cox2￣cox3 间隔区、rbcL 和 ITS2 区域ꎬ对
红藻门江蓠属 2 个种在欧洲北大西洋和摩洛哥海岸

的形态上的差异来解释它们形态上的差异原因ꎬ并描

述这 2 个物种的近 200 年间的系统发育关系ꎮ
目前宏条形码技术在环境生物监测中主要面临

3 个挑战:(1)由于 DNA 无法判断生物的活性ꎬ宏条

形码技术会受到来自死亡个体 DNA 的干扰ꎮ 环境

DNA(environmental DNAꎬeDNA)并没有进行不同物

种 DNA 的分离ꎬ包含活细胞或者是有机体的 DNAꎬ
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甚至是细胞死亡后没被降解的那部分 DNA
[82]ꎮ 由

于 RNA 主要只能在活的细胞中提取ꎬ基于 RNA 和

RNA/DNA 相结合的宏条形码技术为浮游植物群落

的环境监测提供了解决方案ꎮ(2)缺乏完善的本土浮

游植物条形码数据库ꎮ 尽管基于目前的生物信息学

技术ꎬ条形码技术能够快速准确的实现群落中浮游

植物基于分子遗传距离的物种划分和群落结构的分

析ꎮ 但是缺乏完善的本土浮游植物数据库ꎬ使得大

量的宏条形码数据不能注释ꎬ从而不能得到有效的

应用ꎮ 当前世界各地在建的浮游植物条形码数据库

的开源与共享无疑为宏条形码数据的物种注释提供

了有力的资源ꎮ 由于传统基于形态学的浮游植物物

种分类系统在世界各地存在差异ꎬ国际 DNA 条形

码数据库在环境监测中的可利用价值依然存在不确

定性ꎮ 因此本土物种条形码数据库的构建十分重

要ꎮ(3)特异性条形码测序引物的研究ꎮ 淡水浮游植

物种类众多ꎬ以太湖为例ꎬ浮游植物群落测序分析已

经检测出逾 10 个门ꎬ几十个纲的物种ꎮ 如何准确实

现在种水平上的识别ꎬ尚需开展特异性条形码测序

引物的研究ꎮ

４　 结论与展望

浮游植物是评价水生生态系统健康状态的重要

指标之一ꎬ其中浮游植物的物种多样性和群落结构

的变化是浮游植物研究的热点ꎬ也是水生生态系统

监测的重要指标ꎮ 传统的分析技术已经不能够满足

大尺度ꎬ高精度的生态监测ꎬ亟需替代方法ꎮ 而

DNA 条形码技术的发展以及在各领域的应用ꎬ逐渐

成为快速鉴别浮游植物种类和群落结构的重要方法

之一ꎮ 寻找浮游植物通用条形码是必然的ꎬ但是现

有的研究表明ꎬ单基因 DNA 条形码通用性较低ꎬ然
而随着 PCR 技术和 NGS 技术的发展ꎬ以及更多的

研究表明ꎬ双基因和多基因 DNA 条形码的分辨率

比单基因高ꎮ 特定条形码的鉴别能力更高ꎬ可以在

属、种水平上完成植物的鉴别ꎮ 并且随着植物叶绿

体基因组数据库日益完善ꎬ选择叶绿体基因组作为

超级条形码具有可能性ꎮ 所以未来关于浮游植物

DNA 条形码的研究可以聚焦于叶绿体基因组超级

条形码和特定条形码的研究ꎮ 浮游植物 DNA 条形

码物种标识技术能够实现物种的快速鉴别ꎬ包括物

种多样性和群落结构的鉴别ꎬ在水生生态系统监测

和环境监管中的应用潜力很大ꎮ
我国关于浮游植物的研究大多侧重于海洋ꎬ关

于淡水水生态系统浮游植物的研究较少ꎮ 我国本土

浮游植物群落结构 DNA 物种标识技术的应用依然

存在问题:(1)宏条形码技术获得的很多浮游植物的

序列无法注释ꎻ(2)尚缺乏本土浮游植物的 DNA 条

形码数据库ꎬ尤其是淡水浮游植物ꎻ(3)浮游植物的

分离培养比较困难ꎬDNA 条形码技术构建数据库存

在一定困难ꎮ 所以ꎬ以后关于浮游植物 DNA 条形

码技术的研究可以注重于改进新技术ꎬ显微分离￣单
细胞￣高通量测序技术对高多样性的浮游植物群落

的鉴定ꎻ此外ꎬ关于有毒藻、水华相关藻属的基因组

序列的研究ꎬ为新型分子监测技术在水生生态系统

中的应用提供坚实基础ꎮ
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