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维管植物质体DNA数据在物种和区域上的空缺研究 
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摘要  在植物大数据时代, 测序数据成为众多生物学研究的重要基础, 了解测序数据的现状有利于更好地利用这些数据。

质体DNA数据因易获取、单亲遗传及变异速率适中而被广泛应用。基于GenBank公共数据库全面评估和分析了全世界维管

植物质体DNA数据取样情况, 结果表明, 仅有33.75%的维管植物种类已测序。已测序物种在不同类群间取样不均衡, 缺失

率大致与类群多样性呈显著正相关, 其中缺失最严重的目和科分别是盔被花目(Paracryphiales)、胡椒目(Piperales)和五桠

果目(Dilleniales), 以及霉草科(Triuridaceae)、五膜草科(Pentaphragmataceae)和黄眼草科(Xyridaceae)。在地理空间上, 维

管植物数据缺失程度从赤道向两极递减, 且生物多样性高的地区缺失更严重, 包括多个生物多样性热点地区。此外, 各地区

特有种的数据普遍缺失严重。基于上述结果, 建议针对分子数据缺失程度较高的类群和生物多样性高的地区进行重点采集

和测序, 尤其注重对特有种补充取样, 以增加这些类群遗传数据的代表性。 
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随着测序技术的飞速发展, 生物学研究已迈入大

数据时代, DNA分子数据成为众多研究的重要基础, 

在分子系统学、生物地理学和生态学等研究领域发挥

重要作用。现有分子数据库已经积累了大量数据, 如

世界上最大的DNA数据库GenBank (https://www. 

ncbi.nlm.nih.gov/)拥有的分子序列数据高达2亿多

条。然而, 目前分子数据的缺失情况较为严重。研究

表明, 仅有17%的绿色植物种类同时拥有遗传和分布

等在内的基础数据, 31%的绿色植物种类在GenBank

中有分子数据(Cornwell et al., 2019)。目前, 对公共

数据库中分子数据的取样情况进行全面评估较少, 阻

碍了分子数据在相关领域的应用。 

数据缺失导致取样代表性不足, 数据取样的偏差

可能会导致分析结果的偏差, 产生错误的结论。以系

统发生树重建为例, 在建树时某些关键类群未被取

样, 可能会得出错误的系统发生关系。例如, 在早期

关于无油樟(Amborella trichopoda)是否是所有被子

植物姐妹种的讨论中, Goremykin等(2003)选用13个

类群的质体基因组进行系统发生树重建, 认为无油樟

并非所有被子植物的姐妹种, 甚至不是基部类群; 但

Soltis和Soltis (2004)增加基部类群的取样后支持无

油樟是所有被子植物的姐妹种 , 认为Goremykin等

(2003)的结果是取样不足导致。除数据取样代表性不

足造成结果偏差以外, 数据取样偏差也会影响对结果

的判断。在时间估算方面, Linder等(2005)和Schulte 

(2013)分别选取非洲的帚灯草科(Restionaceae)和美

洲鬣蜥科(Iguanidae)测试了物种取样率对分化时间

估算的影响, 发现取样率较低会低估物种的分化时

间。在评估生物多样性时, Park等(2018)选用菊科

(Asteraceae)、菟丝子属(Cuscuta)、禾本目(Poales)

和水龙骨亚纲(Polypodiidae) 4个类群分析了取样率

对系统发生多样性(phylogenetic diversity)评估的影

响, 经过对比真实的和模拟的系统发生树, 发现不完

全取样会低估系统发生多样性。研究表明, 分子数据

的取样可能在类群和区域上存在偏差。例如, Folk等

(2018)将蔷薇类(rosids)主要分支已测序物种的比率
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映射到系统发生树上, 发现蔷薇类的分子数据主要集

中在经济价值高和以温带分布为主的分支上。Hu等

(2020)对中国维管植物物种生命之树的取样分析表

明, 横断山、青藏高原西部和新疆西部的被子植物存

在较大的数据空缺。因此, 了解已有数据中的分子数

据现状及空间格局取样情况, 识别数据空缺, 对于依

赖系统发生重建的生物学研究具有重要意义。 

质体是植物细胞特有的细胞器, 依据所含色素的

类型和色素有无, 可分为叶绿体、有色体和白色体。

大多数陆地植物的质体基因组在结构、基因数目和序

列上相对保守(Raman and Park, 2015)。典型的质体

基因组结构由2个反向重复序列以及大单拷贝区和小

单拷贝区组成, 在一个细胞内通常具有高拷贝数(Yu-

rina et al., 2017), 基因组大小为120–190 kb (Wicke 

et al., 2011; Yu et al., 2014), 包含100–150个基因

(Ortelt and Link, 2014)。质体DNA具有进化速率适

中、易测序及单亲遗传等特点, 在DNA条形码、植物

系统发生树重建和生物地理学研究中广泛应用(Nock 

et al., 2011; 张韵洁和李德铢, 2011; 胡颖等, 2019)。

在植物系统发生树重建时, 无论是针对单个类群的分

子系统发生(Yao et al., 2021; Mo et al., 2022; Lian 

et al., 2023), 还是群落水平、区域尺度乃至全球植物

生命之树重建(Smith and Brown, 2018; Janssens et 

al., 2020), 质体DNA数据都是重要的基础。较早的被

子植物分子系统发生树是基于质体分子标记rbcL构

建的(Chase et al., 1993)。Li等(2021)则基于质体基

因组数据重建了第一棵取样为全部被子植物科的生

命之树。由于质体DNA在应用时具有多种优点, 因此

公共数据库中质体DNA数据的积累越来越多, 应用

时其在取样代表性上也具有明显优势。目前 , 在

GenBank中超过十分之一的陆地植物的分子数据是

质体DNA数据, 约有170万条(截至2024年5月)。然而, 

少有研究对现有公共数据库中质体DNA数据测序物

种和基因的取样情况进行评估。 

本研究基于目前最大的分子序列公共数据库

GenBank, 对数据库中维管植物质体DNA数据已测

序物种和基因进行全面评估 , 以期明确以下问题 : 

(1) 现阶段质体所有DNA片段已测序物种比例, 明确

哪些质体分子标记覆盖的物种最多; (2) 维管植物目

和科的质体DNA已测序物种比例, 识别数据缺失严

重的目和科; (3) 已测序质体DNA的物种在地理空间 

上的分布格局, 识别数据缺失严重的区域。本研究为

进一步开发和利用质体DNA数据奠定了理论基础 , 

推动了分类学、分子系统发生学、生物地理学和生态

学等学科的发展。 

1  研究方法 

1.1  数据获取 

利用Python第三方库BarcodeFinder 0.9.49版(https:// 

github.com/wpwupingwp/barcodefinder), 从GenBank

数据库获取所有维管植物包含注释信息的质体DNA

分子序列, Query检索式为“txid58023 [Organism:exp] 

AND (plants[filter] AND biomol_genomic [PROP] 

AND ddbj_embl_genbank[filter] AND is_nuccore 

[filter] AND(chloroplast[filter] OR plastid [filter]))”(截

至2023年9月), 共获得原始分子序列1 585 509条。 

1.2  数据清洗 

按照以下步骤对原始数据进行清洗。(1) 参考相关研

究对核苷酸序列长度的限制(Ran et al., 2018; Smith 

and Brown, 2018), 仅保留长度≥200 bp的分子序列; 

(2) 仅保留来源物种为现存维管植物的分子序列; (3) 依

据每条数据的注释信息, 保留注释为质体DNA的分

子序列。经过清洗后, 得到维管植物质体DNA数据共

1 453 217条。 

1.3  物种名称标准化 

物种名称标准化主要参考WCVP版本12 (World Che-

cklist of Vascular Plants) (https://doi.org/10.34885/ 

jdh2-dr22) (Govaerts et al., 2021)。WCVP是目前收

录植物名称最全和最新的数据库之一, 且综合了最新

的分类学处理结果。物种名称标准化步骤如下: 首先

根据拉丁名与命名人, 利用Python第三方库pykew 

0.1.3版 (https://github.com/RBGKew/pykew)精准匹

配, 然后对匹配结果为多个和未匹配上的学名进行复

查, 重点检查是否存在命名人缩写不一致或拉丁名拼

写错误。若某个物种在WCVP中无记录, 则根据NCBI

保留该学名, 暂时作为接受名处理, 这部分名称占所

有接受名的6.02%。经过上述处理后, 将所有名称按

照统一标准进行处理, 并将异名的数据归并至对应接
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受名的记录下。对于种下阶元, 我们对名称进行标准化

处理后, 将相应数据合并至对应接受名的物种下。 

1.4  质体DNA片段取样情况 

数据清洗后, 对照所有质体DNA片段, 按照注释信息

统计每个DNA分子标记的物种数占比, 即每个片段

覆盖的物种数与有数据的物种数比值。最后, 共统计

了891种质体DNA基因和基因间区的取样情况。由于

数据量大, 我们保守地按照GenBank的注释保留了

DNA分子标记信息, 部分基因和基因间区的名称还

有待进一步核实。以模式植物拟南芥(Arabidopsis 

thaliana)质体基因组为参考, 统计不属于拟南芥质体

基因或基因间区(共558种)的记录条数, 发现这部分

数据记录仅占所有记录的0.14%, 不会对研究结果造

成偏差。 

1.5  质体DNA数据在目和科水平的缺失情况 

在对维管植物质体DNA数据缺失情况进行统计时 , 

分别在目和科水平上统计了维管植物各类群的质体

DNA数据缺失率。在本研究中, 类群的质体DNA数据

缺失率是一个类群在GenBank中未有质体DNA数据

的物种数与该类群物种总数的比值。对于科和目的定

义 , 被子植物采用APG IV系统 (The Angiosperm 

Phylogeny Group et al., 2016), 裸子植物采用Chri-

stenhusz系统(Christenhusz et al., 2011), 广义蕨类

植物采用PPG I系统(PPG I, 2016)。根据质体DNA数

据缺失率, 按照缺失程度对维管植物各类群进行分

类。质体DNA数据缺失率为100%记为完全缺失 , 

≥75%且<100%记为严重缺失, ≥50%且<75%记为重

度缺失, ≥25%且<50%记为部分缺失, >0%且<25%记

为轻微缺失, 0%记为无缺失。为探究各类群质体DNA

数据缺失率与类群多样性的关系, 我们对类群包括的

物种总数与质体DNA数据缺失率的相关性进行了分

析, 利用Python第三方库Scipy 1.9.3版(https://scipy. 

org/)计算两者的Spearman相关系数。由于裸子植物

仅有8目12科, 样本量较小, 我们未将其纳入相关性

分析。 

1.6  质体DNA数据缺失的空间格局 

为识别分子数据采集充分与薄弱的区域, 我们对各地

区质体DNA数据缺失率进行了统计。在本研究中, 一

个地区的质体DNA数据缺失率为该地区在GenBank

中无质体DNA数据记录的维管植物物种数与该地区

维管植物物种总数的比值。本研究使用的分布数据来

源于WCVP, 该数据库包含全球维管植物的分布数

据。我们进一步依据WCVP将全球划分为369个地区

(Govaerts et al., 2021)。此外, 我们还统计了各地区

特有种的质体DNA数据缺失情况。特有种的判断标准

依据WCVP的分布记录, 仅分布于1个地区的维管植

物为该地区的特有种。各地区特有种的质体DNA数据

缺失率为该地区在GenBank中无质体DNA数据记录

的特有种数与该地区特有种总数的比值。我们根据各

地区质体DNA数据缺失率对缺失程度进行分类, 划

分标准与维管植物质体DNA数据缺失程度的标准相

同。最后, 每个地区的质体DNA数据缺失率和特有种

质体DNA数据缺失率依据数据缺失程度用QGIS 

3.32.3版(https://qgis.org/en/site/)在地图上展示。各

地区维管植物物种总数和质体DNA数据缺失率以及

各地区特有种总数与特有种质体DNA数据缺失率的

Spearman相关性均使用Python第三方库Scipy计算

完成, 计算时去除无特有维管植物分布的地区。 

2  结果与分析 

2.1  质体DNA数据每个片段的取样情况 

本研究对GenBank中维管植物质体DNA数据进行了

全面评估和分析, 经过清洗和名称标准化后的数据包

含139 005种维管植物, 占所有维管植物的33.75%, 

其中被子植物131 220种, 来源于64目417科12 332

属, 裸子植物1 154种, 来源于8目12科86属, 广义蕨

类植物6 631种, 来源于14目51科231属(表1)。 
 

表1  维管植物、被子植物、裸子植物和广义蕨类植物的取样物

种数和取样率 

Table 1  Number of sampled species and sampling ratios in 
tracheophytes, angiosperms, gymnosperms, and pteridophy-
tes 

Group 
Number of sampled 

species 
Sampling ratio (%)

Tracheophytes 139005 33.75 

Angiosperms 131220 33.16 

Gymnosperms 1154 75.92 

Pteridophytes 6631 45.35 
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在维管植物中, 覆盖物种最多的10个质体DNA

片段是matK (n=76 596)、trnL-trnF (n=70 180)、rbcL 

(n=65 632)、trnL (n=54 194)、trnH-psbA (n=42 881)、

trnK (n=36 715)、ndhF (n=35 911)、 rps16 (n= 

32 874)、rpl16 (n=27 396)和atpB (n=22 771), 当质

体DNA片段增加到前7个时, 所覆盖的物种在有数据

的维管植物中占比超过90%, 当质体DNA片段增加

到前21个时, 有数据的物种比例基本不会增加(图1A; 

附录1)。在被子植物中, 覆盖物种最多的10个质体

DNA片段与维管植物相同, 前5个质体DNA片段所覆

盖的物种在有数据的被子植物中占比超过90%, 当质

体DNA片段增加到前18个时, 有数据的被子植物的

比例基本不会增加(图1B; 附录1)。在裸子植物中, 覆

盖物种最多的10个质体DNA片段是rbcL (n=989)、

matK (n=939)、trnL (n=737)、trnL-trnF (n=674)、rpoC 

(n=632)、trnH-psbA (n=622)、trnK (n=596)、rps4 

(n=592)、psbB (n=546)和rpl16 (n=539), 前3个质体

DNA片段所覆盖的物种在有数据的裸子植物中占比

超过90%, 当质体DNA片段增加到前7个时, 有数据

的裸子植物比例基本不会增加(图1C; 附录1)。在广义

蕨类植物中, 覆盖最多物种的10个质体DNA片段是

rbcL (n=5 708)、trnL-trnF (n=4 267)、trnS-rps4 (n=    

3 067)、rps4 (n=2 714)、atpB (n=2 171)、trnL (n= 

1 884)、 trnH-psbA (n=1 782)、atpA (n=1 518)、

trnG-trnR (n=1 491)和matK (n=1 462), 前2个质体

DNA片段所覆盖的物种在有数据的广义蕨类植物中

占比超过90%, 当质体DNA片段增加到前13个时, 有

数据的蕨类植物比例基本不会增加(图1D; 附录1)。 

2.2  维管植物质体DNA数据在目和科水平的取样

情况 

维管植物质体DNA数据在目水平的取样情况普遍表 

 

 
 

图1  GenBank中维管植物(A)、被子植物(B)、裸子植物(C)和广义蕨类植物(D)取样率排名前10的质体DNA分子标记的取样率及累

积取样率 

柱状图表示每个分子标记的取样率, 黑色实线表示累积取样率。 

 
Figure 1  Sample proportion and cumulative sample proportion of the top ten plastid DNA molecular markers in GenBank for 
tracheophytes (A), angiosperms (B), gymnosperms (C), and pteridophytes (D) 
Histograms represent the sample proportion of each molecular marker, and black lines represent the cumulative sample proportion.  
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现为高缺失率(图2; 附表1)。对于所有维管植物, 缺

失程度表现为重度缺失的目最多(48个), 这些目包含

的物种占所有维管植物的96.38%, 质体DNA数据缺

失率最高的前5个目是盔被花目 (Paracryphiales, 

85.71%)、胡椒目 (Piperales, 82.81%)、五桠果目

(Dilleniales, 82.65%)、黄漆姑目(Vahliales, 80.00%)和

水螅花目(Metteniusales, 77.63%), 有6个目无缺失

(即所有物种均有分子序列 ), 分别为无油樟目

(Amborellales)、红珊藤目(Berberidopsidales)、银杏

目(Ginkgoales)、无叶莲目(Petrosaviales)、昆栏树

目(Trochodendrales)和百岁兰目(Welwitschiales)。

在被子植物中, 缺失程度表现为重度缺失的目最多

(42个 ), 这些目包含的物种占所有被子植物的

97.09%, 除被子植物基部类群外, 木兰类(Magnoliids)、

单子叶植物(Monocots)、基部真双子叶植物(Basal 

eudicots)、超蔷薇类 (Superrosids)和超菊类 (Su- 

perasterids)等分支均存在重度缺失的目, 如木兰类

木兰目(Magnoliales, 61.39%)、单子叶植物禾本目

(Poales, 58.94%) 和 超 蔷 薇 类 蔷 薇 目 (Rosales, 

66.76%)。在被子植物中, 数据缺失率最高的前5个目

与维管植物相同, 有4个目无缺失。在裸子植物中, 缺

失程度表现为部分缺失的目最多(4个), 这些目包含

的物种占所有裸子植物的55.72%, 其中数据缺失率

最高的前5个目是买麻藤目(Gnetales, 42.37%)、麻黄

目(Ephedrales, 37.63%)、松目(Pinales, 31.94%)、

南洋杉目 (Araucariales, 26.24%)和柏目 (Cupres-

sales, 22.11%), 2个目无缺失。在广义蕨类植物中, 

缺失程度表现为部分缺失的目最多(8个), 这些目包

含的物种占所有广义蕨类植物的12.46%, 数据缺失

率最高的前5个目是里白目(Gleicheniales, 69.50%)、

卷柏目(Selaginellales, 61.95%)、水龙骨目(Polypo-

diales, 56.97%)、膜蕨目(Hymenophyllales, 55.57%)

和松叶蕨目(Psilotales, 52.63%), 取样率最高的是槐

叶蘋目(Salviniales, 36.05%)。 

维管植物质体DNA数据在科水平的取样情况与

目水平基本一致, 普遍表现为高缺失率(附表2; 附图

1)。对于所有维管植物, 缺失程度表现为重度缺失的

科最多, 包括210个科, 这些科包含的物种占所有维

管植物的66.21%, 数据缺失率最高的前5个科是霉草

科(Triuridaceae, 95.45%)、五膜草科(Pentaphrag- 

mataceae, 93.94%)、黄眼草科(Xyridaceae, 93.86%)、

花柱草科(Stylidiaceae, 93.41%)和毒鼠子科(Dicha- 

petalaceae, 91.18%), 有74个科无缺失, 包括南茱

萸科(Griseliniaceae)、罗伞蕨科(Matoniaceae)和金

松科(Sciadopityaceae)等。在被子植物中, 缺失程度

表现为重度缺失的科最多(192个), 这些科包含的物

种占所有被子植物的66.81%, 被子植物各大分支均

存在重度缺失的科。被子植物质体DNA数据缺失率最

高的前5个科与维管植物相同, 有65个科无缺失, 包

括南茱萸科 (Griseliniaceae)、三白草科 (Saurura-

ceae)和鱼篓藤科(Ripogonaceae)等。在裸子植物中, 

缺失程度表现为轻微缺失的科最多(5个), 这些科包

含的物种占所有裸子植物的46.84%, 数据缺失率最

高的前5个科是买麻藤科(Gnetaceae, 42.37%)、麻黄

科(Ephedraceae, 37.63%)、松科(Pinaceae, 31.94%)、

罗汉松科(Podocarpaceae, 27.60%)和柏科(Cupre-

ssaceae, 22.92%), 有3个科无缺失, 分别是金松科

(Sciadopityaceae)、银杏科(Ginkgoaceae)和百岁兰

科(Welwitschiaceae)。广义蕨类植物缺失程度表现为

部分缺失的科最多(23个), 这些科包含的物种占所有

广义蕨类植物的33.98%, 数据缺失率最高的前5个科

是金星蕨科 (Thelypteridaceae, 80.31%)、里白科

(Gleicheniaceae, 73.51%)、铁角蕨科(Aspleniaceae, 

67.74%)、袋囊蕨科(Saccolomataceae, 66.67%)和蹄

盖蕨科(Athyriaceae, 64.92%), 有6个科无缺失, 分

别 是 伞 序 蕨 科 (Thyrsopteridaceae) 、 半 网 蕨 科

(Hemidictyaceae)、垫囊蕨科(Culcitaceae)、柱囊蕨

科(Loxsomataceae)、链脉蕨科(Desmophlebiaceae)

和罗伞蕨科(Matoniaceae)。 

在目水平, 所有维管植物、被子植物和广义蕨类

植物各目的物种总数与质体DNA数据缺失率呈显著

正相关(所有维管植物: Spearman’r=0.55, P<0.01, 

附图2A; 被子植物: Spearman’r=0.40, P<0.01, 附图

2B; 广义蕨类植物: Spearman’r=0.58, P<0.05, 附图

2C)。在科水平, 所有维管植物、被子植物和广义蕨

类植物各科的物种总数与质体DNA数据缺失率呈显

著正相关(所有维管植物: Spearman’r=0.60, P<0.01, 

附图2D; 被子植物: Spearman’r=0.59, P<0.01, 附图

2E; 广义蕨类植物: Spearman’r=0.60, P<0.01; 附图

2F)。 
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图2  维管植物目水平质体DNA数据缺失情况和每个目的多样性占比 

系统发生树末端节点的颜色表示缺失情况, 右侧的黑色柱状图表示每个目分别在被子植物、裸子植物和广义蕨类植物中的多样性占

比。维管植物系统树改自APG IV (The Angiosperm Phylogeny Group et al., 2016)、Christenhusz (Christenhusz et al., 2011)和PPG 

I (PPG I, 2016)。被子植物主要分支用不同颜色条带表示。 

 
Figure 2  Missing data in plastid DNA and the proportions of species diversity at the ordinal level of tracheophytes 
Colored circles at the terminal of phylogenetic tree represent the proportion of missing data in plastid DNA and black histograms 
on the right represent the proportion of species diversity of each order in angiosperms, gymnosperms, and pteridophytes, re-
spectively. The tracheophyte phylogenetic tree was modified from APG IV (The Angiosperm Phylogeny Group et al., 2016), 
Christenhusz (Christenhusz et al., 2011), and PPG I (PPG I, 2016). The major clades of angiosperms are indicated with bars of 
different colors. 
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2.3  维管植物质体DNA数据缺失的空间格局 

维管植物质体DNA数据缺失在地理空间上表现为不

均匀分布, 缺失程度由赤道向两极递减(图3A)。质体

DNA数据缺失程度为严重缺失的地区有1个, 即新几

内亚地区。缺失程度为重度缺失的地区有43个, 主要

为赤道附近的热带地区, 少部分在欧洲, 大部分地区

的质体DNA数据缺失率在50%–60%之间, 超过60%

的地区仅有11个, 主要位于东南亚和北欧; 缺失程度

为部分缺失的地区最多, 共有268个。缺失程度为轻

微缺失的地区有55个, 主要位于极地附近的群岛以

及北美。全球各地区维管植物质体DNA数据缺失率与

地区维管植物物种数呈显著正相关 (Spearman’r= 

0.61, P<0.01, 图3B)。 

全球维管植物特有种数据缺失程度普遍比较严

重(图3C)。有50个地区的维管植物质体DNA数据缺失 

程度为完全缺失, 主要分布在北美东北部和北极附

近。大多数地区的特有种数据缺失程度为严重缺失, 

共有204个。缺失程度为重度缺失的地区有76个, 大

部分在南、北回归线附近。缺失程度为轻微缺失的地

区仅有14个, 零星分布在北美和非洲。仅有3个地区表

现为无缺失, 分别为科威特、爱德华王子群岛和密西

西比地区。各地区特有种质体DNA数据缺失率与特有

种总数呈负相关(Spearman’r=–0.25, P<0.01, 图3D)。 

3  讨论 

本研究基于GenBank数据库对维管植物现有质体

DNA数据取样情况按照分子标记片段、类群(目和科)

和空间分布进行了深入细致的分析。整体上, Gen-

Bank数据库中维管植物质体DNA数据存在较严重的

缺失, 仅33.75%的维管植物至少有1条质体DNA分 
 

 
 

图3  全球维管植物(A)和特有维管植物(C)的质体DNA数据缺失情况的空间格局以及地区物种多样性(B)和特有种多样性(D)分别与

各自的质体DNA数据缺失率的Spearman相关性 

 
Figure 3  Spatial patterns of missing data in plastid DNA of global tracheophytes (A) and endemic tracheophytes (C), and 
Spearman correlations between regional species diversity and missing data in plastid DNA for tracheophytes (B) and endemic 
tracheophytes (D), respectively. 
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子序列。Cornwell等(2019)指出, 仅31%的绿色植物

在GenBank中拥有至少1条DNA分子数据。目前测序

技术发展迅速, 测序工作多针对已经取样的物种, 尤

其是经济价值高或模式物种的重新测序或深度测序

(Iorizzo et al., 2016; Coe et al., 2023), 而对未测序 

物种的取样增加较少。尽管对已取样物种开展更多的

测序工作有助于深入揭示物种内个体与群体之间的

差异, 但未测序物种作为生命之树独一无二且必不可

少的分支, 在资源利用、生物多样性保护和未来环境变

化响应等领域具有巨大的潜力, 未来需要注重增加未

取样物种的采集和测序, 以增强物种代表性。 

在本研究中, 覆盖最多物种的10个质体DNA片

段为matK (位于trnK基因的内含子中)、trnL-trnF、

rbcL、trnL、trnH-psbA、trnK、ndhF、rps16、rpl6和

atpB, 覆盖的物种占有数据的维管植物比例超过

90% (图1)。这些基因或基因间区在系统发生树构建、

生物多样性评估和DNA条形码鉴定等方面具有广泛

应用。matK、trnK、rbcL和ndhF常被用于构建某一

类群或者区域乃至全球维管植物生命之树(Zanne et 

al., 2014; Chen et al., 2016; Hu et al., 2020)。越来

越多的研究基于区域或全球尺度生命之树度量包含

物种演化历史信息的生物多样性维度, 即系统发生多

样性(Forest et al., 2007; Lu et al., 2018; Hu et al., 

2022; Liu et al., 2023)。matK、rbcL和trnH-psbA等

也广泛应用于许多类群的DNA条形码研究(刘宇婧等, 

2011), 用于区分近缘类群, 进行物种鉴定(Liu et al., 

2012; Lv et al., 2020; Jiang et al., 2023)以及居群水

平的生物地理学研究(Ohi et al., 2003; Huang et al., 

2013; Jafari et al., 2015)。这些基因或基因间区由于

在居群和物种水平均具有适中的变异速率而被广泛

应用。反之, 当我们需要选择其它分子标记的数据以

提高结果的分辨率时, 也可以从这些测序最多物种的

片段中选取候选分子标记。此外, 本研究发现, DNA

片段覆盖的物种并不一定随DNA片段的增多呈现持

续显著增长(图1)。对于所有维管植物, 当质体DNA片

段增加到前7个时, 所覆盖的物种在有数据的维管植

物中占比超过90%, 当质体DNA片段增加到前21个

时, 继续增加质体DNA片段, 有数据的物种占比不会

明显增加(图1A; 附录1)。因此, 在使用质体DNA分子

数据进行研究时, 尤其是进行多基因联合建树, 通过

增加分子标记的数目扩大研究的取样范围是可行的, 

但从平衡取样代表性与计算效率的角度考虑, 选用适

量的DNA分子标记即可。需要注意的是, 在实际选择

哪些分子标记进行联合建树时, 还需要考虑分子标记

的变异速率(Christin et al., 2014; Zhang et al., 2020; 

彭焕文和王伟, 2023), 即是否有足够多的系统发生

信息位点解决类群间的系统发生关系, 以及分子序列

的测序质量等。 

质体DNA数据缺失率在维管植物中存在类群异

质性, 整体表现为被子植物的缺失率高于广义蕨类植

物和裸子植物。在目和科水平, 对于所有维管植物和

被子植物, 大多数类群表现为重度缺失, 而且除被子

植物基部类群外, 被子植物各大分支均存在重度缺失

的目和科(图2, 附图1; 附表1, 附表2)。对于裸子植物

和广义蕨类植物, 大多数类群分别表现为轻微缺失和

部分缺失质体DNA数据。缺失率最高的目和科分别达

到85.71% (盔被花目(Paracryphiales))和95.45% (霉

草科(Triuridaceae)), 均属于被子植物。类群所包含

的物种数与相应质体DNA数据缺失率的相关性分析

结果显示, 二者呈显著正相关, 表明维管植物各类群

在目和科水平的缺失程度可能与类群的多样性有关

(附图2)。在维管植物中, 物种数超过10 000种的目或

科 , 平均缺失率均超过65%, 多样性最高的菊目

(Asterales)和菊科(Asteraceae)质体DNA数据缺失率

分别为74.36%和76.11%。而质体DNA数据无缺失的

类群, 物种数均未超过10个。以上结果表明, 质体

DNA数据缺失率可能受类群多样性影响, 未测序的

物种随着类群多样性的增加而增多, 即多样性越高的

类群可能表现出更高的数据缺失率。Rudbeck等

(2022)的研究结果也证实已测序物种数曲线随类群

多样性的增加趋于平缓。但类群多样性与质体DNA数

据缺失率的关系也存在例外情况, 多样性较高的类群

质体DNA数据缺失率可能比多样性较低的类群更低。

在目和科水平, 质体DNA数据缺失程度为严重缺失

(数据缺失率在75%–100%之间)的类群大部分多样性

较低(物种数小于1 000), 而物种数超过10 000的类

群多表现为重度缺失(缺失率为50%–75%)。例如, 唇

形目(Lamiales)、豆目(Fabales)和禾本目(Poales)的

多样性均高于杜鹃花目(Ericales)、金虎尾目(Mal-

pighiales)和龙胆目(Gentianales), 但前三者的质体

DNA数据缺失率均低于后三者。这可能与类群的经济
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价值有关, 唇形目含有许多药用和香料植物, 如黄芩

(Scutellaria baicalensis)和迷迭香(Rosmarinus offi-

cinalis); 豆目和禾本目包含重要的农作物, 如大豆

(Glycine max)、水稻(Oryza sativa)和小麦(Triticum 

aestivum), 这些类群更容易受到科研人员的关注和

研究。Folk等(2018)统计的蔷薇类(Rosid) DNA数据

在系统发生树上的分布也表现出温带分布和经济价

值高的分支比热带分布和经济价值低的分支有更高

的取样率。 

维管植物质体DNA数据缺失率的空间格局大致

表现为纬度梯度趋势, 缺失的严重程度从热带向两极

递减(图3A)。各地区质体DNA数据缺失率与维管植物

多样性呈显著正相关, 即维管植物种类越多的地区质

体DNA数据缺失程度越严重(Spearman’r=0.61, P< 

0.01) (图3B)。例如, 拥有全球物种丰富度最高的新几

内亚地区 (Cámara-Leret et al., 2020)是唯一质体

DNA数据为严重缺失的地区, 这可能与采样不充分

有关。维管植物质体DNA数据缺失率的空间格局与全

球种子植物的系统发生关系认知(knowledge of phy-

logenetic relationships)格局(Rudbeck et al., 2022)

基本相反, 后者通过统计种子植物系统发生研究中常

用DNA片段(Hinchliff and Smith, 2014)的取样比例, 

发现系统发生关系认知水平从赤道向两极递增, 即有

数据的物种比例随纬度升高而增加。多数生物多样性

热点地区(Myers et al., 2000)质体DNA数据的缺失程

度为重度缺失, 如马达加斯加地区的质体DNA数据

缺失率为66.10%; 少数热点地区虽表现为部分缺失, 

但质体DNA数据缺失率基本偏高, 如加利福尼亚州

为44.36%。斯堪的纳维亚半岛位于欧洲西北角, 处在

高纬度地区, 该地区维管植物多样性并不突出, 但质

体DNA数据缺失率较高, 这可能与近期对该区域部

分类群进行了较大规模的分类修订有关, 基于系统发

生关系认知的空间格局研究也得到相似的结果

(Rudbeck et al., 2022)。Rudbeck等(2022)指出, 近

年开展的分类修订(Tyler, 2017)中描述了瑞典植物区

系的主要成分之一山柳菊属(Hieracium)的多个新种, 

使该属物种大量增加 , 造成瑞典植物区系中已有

DNA数据的物种比例降低。特有维管植物质体DNA

数据缺失率的空间格局未表现出明显的纬度梯度趋

势, 大多数地区的数据缺失程度为严重缺失(图3C)。

总体上, 各地区特有种质体DNA数据缺失率普遍较

高, 说明在全球范围特有种的数据仍有较大空缺, 这

可能与特有种的分布范围较小及野外采集难度大有

关。全球各地区特有种总数与质体DNA数据缺失率呈

负相关(Spearman’r=0.25, P<0.01) (图3D), 这可能

是由于特有性较高的地区更加重视特有种的采集和

测序工作; 而特有性较低的地区特有种受重视程度较

低, 因而特有种质体DNA数据缺失率更高。特有种是

区系独有的组分, 反映了区系独特的演化历史(He et 

al., 2018; Ye et al., 2023), 通常比广布种具有更高

的灭绝风险(Vischi et al., 2004; Krause et al., 2015; 

Coelho et al., 2020), 加强对各地区特有维管植物的

测序和研究十分必要。Rudbeck等(2022)对全球种子

植物系统发生空间格局的研究表明, 增加对狭域分布

的物种尤其是特有种的测序和研究, 有利于加深对地

区系统发生关系的认识。 

现今的生物学研究已迈入基因组学时代, 基因组

相对于多基因片段提供的信息位点数量存在指数级

差距。随着测序技术的发展, 测序成本降低且测序效

率显著提高, 对细胞器基因组、转录组甚至全基因组

进行测序研究增多(Kuang et al., 2011; Novikova et 

al., 2016; Li et al., 2019)。越来越多的研究基于质体

基因组进行类群系统发生关系、演化历史、作物驯化

及生物群落演化研究(Mo et al., 2022; Chen et al., 

2023; Li et al., 2023)。然而, 受限于材料采集费用、

测序成本和计算效率, 基因组研究多局限于单一类

群, 基因组数据在应用上仍存在诸多挑战。在物种取

样方面, 目前GenBank数据库中仅有13 000个质体

基因组数据(Wang et al., 2024)。经过多年的积累, 公

共数据库已积累了较为丰富的质体DNA数据, 在取

样上具有显著优势。此外, 植物标本馆作为重要资源

宝库(Kistler et al., 2020; 王露露等, 2023; Burbano 

and Gutaker, 2023), 可提供丰富的分子数据。植物

标本中的DNA受制作及保存方法和年代久远的影响

发生了不同程度的降解(Staats et al., 2011), 但是现

今的测序技术能从中获取可用的DNA数据(Gutaker 

and Burbano, 2017; Lang et al., 2020), 为增加质体

DNA分子标记, 尤其是常用分子标记提供了基础数

据。目前, 在从植物标本中获取DNA数据方面取得了

重要进展, 未来可进一步优化DNA提取和测序方法, 
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充分利用植物标本资源。综上, 尽管基因组数据具有

非常广阔的应用前景, 但基于当前的数据积累现状, 

细致深入地了解质体DNA数据的空缺状况, 从而充

分利用和开发这些数据, 并通过重点采集和从标本中

获取分子数据补充取样, 对生物学研究意义重大。需

要注意的是, 本研究仅基于GenBank公共数据库对

全球维管植物质体DNA数据取样情况进行评估和分

析, 未将其它保存DNA序列的数据库或自建网站纳

入分析, 如中国国家生物信息中心(China National 

Center for Bioinformation, https://www.cncb.ac.cn/)

和Dryad (https://datadryad.org/)等。因此, 本研究可

能在一定程度上高估了质体DNA数据缺失情况, 未

来有必要充分收集这些数据 , 以期真实反映质体

DNA数据缺失情况。 

4  结论 

本研究基于GenBank数据库, 全面深入地评估了维

管植物质体DNA数据在物种和空间分布上的取样现

状。结果表明, GenBank数据库中的维管植物质体

DNA数据量非常可观, 拥有质体DNA数据的维管植

物物种总数超过10万种, 但整体仍有较大的数据缺

失。数据缺口主要体现在3个方面。(1) 有数据的维管

植物在维管植物中占比较低(仅为1/3); (2) 类群间取

样不均衡, 被子植物数据缺失最严重, 其次是广义蕨

类植物和裸子植物; (3) 地区间取样不均衡, 数据缺

失率从赤道向两极递减, 生物多样性热点地区和特

有种存在比较严重的数据缺失。分子数据作为生物学

研究的重要基础, 补充数据缺口对正确认识并保护

生物多样性具有重要意义。基于本研究结果, 我们建

议对高缺失率类群以及生物多样性丰富的地区加强

野外采集与物种测序工作, 同时要注重对特有种的

取样。 
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INTRODUCTION: Molecular data is one of the most important bases for many biological studies, including phylogeny, 

ecology, and biogeography etc. Incomplete sampling may lead to biased results and inadequate conclusions. However, 

few studies have evaluated current state of sampling density for sequencing DNA data comprehensively. Plastid DNA 

sequences have been applied in scientific studies of plants extensively due to their easy accessibility, uniparental inhe-

ritance, and moderate rate of mutation. Therefore, it is essential to investigate the current state of sampling density for 

sequencing plastid DNA data in species and geographic area for researchers to better utilize it. 

RATIONALE: The GenBank is the biggest and most commonly used database of sequencing DNA data. The data gap of 

plastid DNA in species and geographic area for vascular plants was investigated based on the GenBank database in this 

study. Firstly, the plastid DNA data of vascular plant species were downloaded from the GenBank database and cleaned. 

Secondly, species names were standardized according to the World Checklist of Vascular Plants (WCVP) database. 

Thirdly, to evaluate the current state of sampling density for plastid DNA data of vascular plants, we counted the number of 

species with plastid DNA sequenced and the proportion of missing data of lineages representing orders and families. We 

also mapped the proportion of missing data in each region to evaluate the current state of sampling density of plastid DNA 

data geographically. To further investigate the potential influencing factors of the plastid DNA data gap, Spearman’s cor-

relations between the proportion of missing data and species diversity among major groups of vascular plants or regions 

were calculated. 

RESULTS: Only 33.75% vascular plant species have at least one record of DNA in GenBank, covering 139 005 vascular 

plant species (angiosperms: 131 220 species, gymnosperms: 1 154 species, and pteridophytes: 6 631 species). For data 

gap in species, sequenced species were unevenly sampled among lineages, with the proportion of missing data generally 

correlated with species richness within the lineages. The top three orders of the highest proportion of missing data were 

Paracryphiales, Piperales, and Dilleniales, and the top three families were Triuridaceae, Pentaphragmataceae, and Xy-

ridaceae. For data gap in geographic area, the proportion of missing data of plastid DNA of vascular plant species showed 

a trend of latitudinal gradient, with the degree of missing data decreasing from the equator to the poles. Regions with high 

proportion of missing data usually possess high biodiversity, including many biodiversity hotspots. In addition, endemic 

species were generally with the high proportion of missing data in the majority of regions. 

CONCLUSION: Our research evaluated the current state of sampling density for plastid DNA data in species and geo-

graphic area comprehensively. Our results suggested that about 140 000 vascular plant species have been sequenced for  

the plastid DNAs. However, there are still large data gaps for the plastid DNA of vascular plants in the following three 

aspects: (1) Only 1/3 vascular plant species have been sequenced; (2) Ratios of species with plastid DNA sequenced are 

uneven among lineages; (3) The proportion of missing data decreases from the equator to the poles, with more deficien-

cies in biodiversity hotspots and endemic species. Based on the results of this study, we propose to give priority to col-

lection and sequencing of vascular plants for groups with high proportion of missing data and regions with high biodiver-

sity, particularly for the endemic species. Our research points out the direction of filling plastid DNA data gap and will be 

beneficial to biodiversity protection. 
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The plastid DNA data gaps at the ordinal level of vascular plants and geographic area  
(A) There is uneven distribution of sampled species among lineages representing orders of vascular plants; (B) The degree of 
missing data decreasing from the equator to the poles for vascular plant species; (C) The proportion of missing data of endemic 
species 
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附录1  GenBank中质体DNA分子标记在维管植物、被子植物、裸子植物和广义蕨类植物中的取样率(doi:10.57760/sciencedb. 
j00154.00007) 
Appendix 1  Sample proportion of molecular markers of plastid DNA in tracheophytes, angiosperms, gymnosperms, and 
pteridophytes (doi:10.57760/sciencedb.j00154.00007) 
 
附表 1  维管植物在目水平的质体 DNA 数据缺失率 
Appendix table 1  The proportion of missing data of plastid DNA at the ordinal level of tracheophytes 
 
附表 2  维管植物在科水平的质体 DNA 数据缺失率 
Appendix table 2  The proportion of missing data of plastid DNA at the family level of tracheophytes 
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附图 1  被子植物、裸子植物和广义蕨类植物在科水平的质体 DNA 数据缺失率 
Appendix figure 1  The proportion of missing data of plastid DNA at the family level of angiosperms, gymnosperms, and 
pteridophytes 
 
附图 2  所有维管植物、被子植物和广义蕨类植物目和科水平的物种数与质体 DNA 数据缺失率的 Spearman 相关性 
Appendix figure 2  Spearman correlations between the proportion of missing data of plastid DNA and species number 

at the ordinal and family levels of tracheophytes, angiosperms, and pteridophytes 
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