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线粒体 COⅠ基因在昆虫 DNA条形码中的
研究与应用*

杨倩倩 李志红＊＊ 伍 祎 柳丽君
(中国农业大学农学与生物技术学院 北京 100193)

摘 要 自 2003 年 DNA 条形码(DNA barcodes)概念出现以来，DNA 条形码技术(DNA barcoding)受到生物分类

学领域普遍关注，线粒体细胞色素氧化酶亚基 I(mtDNA COⅠ)被用作动物类群的主要条形码序列，基于该基因片

段的昆虫条形码研究在国内外广泛开展。本文在概述 DNA 条形码、条形码技术及已开展的昆虫条形码研究计划

的基础上，总结了昆虫 mtDNA COⅠ条形码及其技术在发现和描述隐种、种类分子鉴定以及系统发育等方面的研

究进展，分析了细胞核线粒体假基因(Numts)对 mtDNA COⅠ条形码扩增的影响，提出检测和避免 Numts 的方法，

并对 DNA 条形码技术的进一步研究和应用进行了讨论和展望。
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Abstract DNA barcoding has been widely used in taxonomy since the concept appeared in 2003． The mitochondrial gene

cytochrome c oxidase I (COⅠ) is regarded as one of the most acceptable molecular markers and insect DNA barcoding

research based on this gene has been developed internationally． This paper gives a general introduction to DNA barcodes，

DNA barcoding and insect DNA barcode projects． It summarizes research into and the application of insect mtDNA COⅠ
barcoding in the description of cryptic species，species molecular identification and phylogenetics． In addition，we analyse

the influence of coamplification of Numts with mtDNA COⅠ barcodes，presenting several suggestions on detecting and

avoiding Numts． Finally，we discuss future prospects for DNA barcoding．
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DNA 条形码(DNA barcodes)是生物基因组中
普遍存在的一段短的标准 DNA 序列;基于 DNA
条形码序列分析而形成的技术体系，即 DNA 条形
码技术(DNA barcoding)出现在生物分类学的关键
时代，成为促进该传统学科复兴的原因之一
( Hebert et al．， 2003a; Hebert， 2005; Miller，
2007)。近年来，DNA 条形码技术在昆虫学领域研
究逐步深入，多项昆虫国际条形码计划先后开展，
极大地丰富了昆虫条形码序列信息库。该技术在
发现和描述新种或隐种、种类分子鉴定、系统发育
等研究中广泛应用。

虽然 DNA 条形码技术应用广泛，但也存在一
些技术上的难题，其中最主要是如何避免旁系同
源序列的协同扩增( coamplification)。DNA 序列的
直系同源性是条形码研究的基本假设，而旁系同
源序列的协同扩增将造成 DNA 条形码的错误分
析(Hebert et al．，2004)。细胞核线粒体假基因
(nuclear mitochondrial pseudogenes，Numts)是线粒
体基因旁系同源序列的主要存在形式，也是 COⅠ
基因片段是否适用于条形码研究的争议点之一。
本文在综述 DNA 条形码技术研究进展的基础上，
分析了 Numts 对 COⅠ条形码研究的影响，并总结
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了有效避免 Numts 扩增的方法，对完善条形码技
术的应用具有重要意义。

1 昆虫 mtDNA COⅠ 条形码研究
1. 1 DNA 条形码发展与原理

加拿大分类学家 Hebert 等(2003a)首次提出
“生物条形码”的概念，通过对动物界 11 门 13 320
个物种的 658 bp 的 COⅠ基因序列比较分析，认为
该序列片段可作为动物 DNA 条形码的基础;随后
Stoeckle(2003)又证明 COⅠ作为 DNA 条形码不仅
在于近似种之间序列位点信息具有足够的差异
性，还在于能被通用引物广泛扩增。2004 年，生命
条形码委员会(CBOL)提出从目前已被描述的 170
万个物种入手，逐步实现对 100 ～ 200 万个未知物
种的条形码研究;2009 年 1 月，依照加拿大基因组
基金会的国际合作计划框架而建立的国际条形码
计划( iBOL)启动，首期目标是 5 年内取得 50 万个
物种的 500 万个标本的 DNA 条形码记录。

DNA 条形码可用于绝大多数动物物种的分
析，其基本原理在于，假设 DNA 序列改变率为 2%
每百万年，600 bp 的序列中就有 12 个可识别的碱
基差异，而多数物种进化历史均超过一百万年，理
论上可以完成所有物种的分析和鉴定 ( Hebert
et al．，2003a)。经证实，超过 95% 的被测动物类
群具有明显区分的条形码序列 ( Hebert et al．，
2003b;Stoeckle，2003)。

1. 2 BOLD
由加拿大 Guelph 大学开发和维护的生命条形

码数据系统( barcode of life database，BOLD)是一
个集收录、存储、分析和发布 DNA 条形码记录为
一体的信息平台。该数据库收录的条形码物种不
仅包括条形码序列，还包括扩增引物、物种名称、
标本信息、采集记录、鉴定人和跟踪文件 6 项信息
要素 ( Ratnasingham，2007 )。截止到 2010 年 12
月，该 BOLD 注册的条形码序列达到 1 074 517
条，DNA 条形码正式描述的物种为 92 441 个，其
中具有条形码的昆虫已达 30 个目共计 84 410 个
物种。

1. 3 昆虫 DNA 条形码计划及其进展
DNA 条形码技术在昆虫中的应用范围逐渐扩

大，目前国际上明确提出的 DNA 条形码计划有 6
个，分别针对鳞翅目、毛翅目，以及双翅目和膜翅

目各 2 个科展开，详细情况见表 1。
此外，涉及昆虫的条形码计划还包括入侵生

物 DNA 条形码计划( INBIPS)，主要由政府机构的
科研人员组成，进行信息交换和发展全球性 DNA
条形码计划;由欧盟第七框架项目资助的检疫条
形码计划(QBOL)，计划在 3 年内构建欧盟指令及
欧洲和地中海植物保护组织 (EPPO)名录中有害
生物的 DNA 条形码库。

1. 4 昆虫 mtDNA COⅠ条形码技术流程
经过国内外昆虫学家探索，目前昆虫 mtDNA

COⅠ条形码技术流程主要包括样本 DNA 的提取、

序列扩增、序列检测与分析等。
1. 4. 1 样本 DNA 的提取 DNA 提取试剂盒的方
法使用较为普遍，对于个体微小的样品，传统的
DNA 提取方法如 CATB 法、SDS 法等仍发挥一定
优势(刘佳妮等，2009;秦萌，2009)。个体较大的
昆虫一般选用线粒体含量丰富的特定组织，需要
整头提取的虫体，特别是捕食性昆虫，建议解剖捕
食者以获取不受污染的组织碎片 ( King et al．，
2008)。此外，目前样本的无损伤提取已经得以实
现，以便提取 DNA 后仍可将样本完整保存或结合
形态学研究(李艳伟，2009)。
1. 4. 2 mtDNA COⅠ序列的扩增 DNA 条形码
研究主要利用 COⅠ基因序列 5'端位于轻链 1 490
和重链 2 198 之间目的片段 ( Cywinska，2006 )。

目前，扩增昆虫该目的序列常用的 5 对通用引物
及其扩增情况如表 2 所示，其中每对引物扩增的
高质量序列总量均在 1. 5 万条以上，以 LepF1 /
LepR1 扩增数量最多，扩增高质量序列总量接近
60 万条，该引物对最早由 Hebert 改造 LCO1490 /
HCO2198 获得，用于鳞翅目扩增。

有些样品可能会带有 PCR 抑制物质而影响扩
增效率，如土壤昆虫或肠道中存在的 PCR 抑制物
质的样品。可通过加入少量牛血清蛋白、Q-
solution(Qiagen，德国)或洗涤样品、稀释 DNA 等
方法降低抑制作用(李凯等，2010)。关于高效扩
增 COⅠ条形码的标准化试剂和扩增程序参见加拿
大 DNA 条 形 码 研 究 中 心 ( CCDB， http: / /
dnabarcoding． ca /)操作过程以及文献 (Hajibabaei
et al．，2005;Ivanova et al．，2006)。
1. 4. 3 mtDNA COⅠ序列检测与分析 随着测序
技术的发展，600 bp 左右的序列片段可以直接进
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表 1 已经开展的昆虫 DNA 条形码计划
Table 1 Launched insect DNA barcoding programs

条形码计划
Barcoding programs

成立年份
Launched year

编码物种目标
Target species

研究进展
Research development

编码标本量
Specimens

barcoded

编码种数
Species

barcoded

参考网址*

Reference website

鳞翅目条形码计划

LepBOL
2004 165 000 — 48 676 http: / / lepbarcoding． org /

毛翅目条形码计划

TrichopteraBOL
2007 1 165 18 645 2 478 http: / / trichopterabol． org /

蚂蚁条形码计划

FormicidaeBOL
2008 12 205 8 588 796 http: / / www． formicidaebol． org /

蜜蜂条形码计划

BeeBOL
— ＞ 20 000 6 663 1 533 BOLD

实蝇条形码计划

TBI
2006 2 000 2 277 543 BOLD

蚊子条形码计划

MBI
— 3 200 7 255 529 BOLD

注:* 表示获取研究进展数据的网址，部分来自相应计划的自主网站，其余来自于 BOLD 数据库，数据为截止到 2010 年 12 月;—表示缺少
相关信息。
Some of the development data are from independent websites of the programs，the other are from BOLD ( http: / / www． boldsystems． org / views / login．
php) ;data ended up to Dec． 2010;— represents lack of relative information．

表 2 昆虫 mtDNA COⅠ条形码常用引物
Table 2 Common primers in amplifying insect mtDNA COⅠ barcodes

名称
Name

扩增效率 Ratio

高
High

中
Medium

低
Low

序列
Sequence 5' － 3'

适用类群
Taxonomic groups

参考文献
Reference

LCO1490

HCO2198
66. 08% 17. 48% 16. 44%

GGTCAACAAATCATAAAGATATTGG

TAAACTTCAGGGTGACCAAAAAATCA
各种类群

Various phyla

Folmer

et al．，1994

LCO1490-t1

HCO2198-t1
66. 05% 12. 23% 21. 71%

TGTAAAACGACGGCCAGTGGTCAACA

AATCATAAAGATATTGG

CAGGAAACAGCTATGACTAAACTT

CAGGGTGACCAAAAAATCA

LepF1

LepR1
73. 72% 13. 21% 13. 07%

ATTCAACCAATCATAAAGATATGG

TAAACTTCTGGATGTCCAAAAAATCA
昆虫
Insects

Hebert

et al．，2004

MLepF1

(LepR1)*
63. 78% 14. 63% 21. 59% GCTTTCCCACGAATAAATAATA

两栖类
Amphibians

Hajibabaei

et al．，2006

MlepR1

(LepF1)*
62. 91% 15. 63% 21. 45% CCTGTTCCAGCTCCATTTTC

注:* 表示括号内为组合使用的另一向引物;表格中的扩增效率数据主要依据 BOLD。
Inbrackets is another primer used; ratio was calculated according to data from BOLD ( http: / / www． boldsystems． org / views /
primerlist． php) ．
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行 PCR 产物测序，这也使 DNA 条形码技术程序更
简便快捷。

序列分析即利用生物信息学软件统计分析序
列差异，主要包括基于距离的分析方法 ( distance
based methods)和基于特征的分析方法 ( character
based methods)，前者主要包括邻接法、BLAST 搜
索或使用软件分析碱基遗传距离等，后者主要包
括 DNA 序列中核苷酸的组成、替换与缺失等分
析。在分析种以下水平的序列差异时，由于基因
距离较小，使用基于特征的分析方法更为可靠
(DeSalle et al．，2005;Kohler，2007;Rach et al．，
2008)。

2 昆虫 mtDNA COⅠ条形码的应用

近年来，除上述已开展的昆虫条形码计划中
涉及的类别，DNA 条形码研究在等翅目 ( Foster
et al．，2004)，鞘翅目(Monaghan et al．，2005)，蜻
蜓目 ( Rach et al．，2008 )，直翅目 (潘程莹等，
2006)，弹尾目 (Hogg and Hebert，2004)，蜉蝣目
(Ball et al．，2005)等中均已开展。就国内外文献
报道分析，昆虫 mtDNA COⅠ条形码的应用主要集
中在辅助发现和描述新种和隐种、种类分子鉴定
和系统发育研究等方面。

2. 1 辅助发现和描述新种和隐种
许多种组中隐种( cryptic species)普遍存在，

其形态分类地位模糊，利用 DNA 条形码可以辅助
发现隐种，并界定可操作的分类单元 ( Kohler，
2007;Waugh，2007)。昆虫中以鳞翅目研究最为
广泛，Hebert 等(2004)对哥斯达黎加的2 500只蝴
蝶进行研究，DNA 条形码结合形态学和自然生活
史研究揭示了 10 种蝴蝶复合体，尽管一些物种条
形码差异相对较小，但依据寄主植物和形态信息
共同描述了这个复合体内的物种。该研究作为条
形码在发现隐种领域应用的一个示范案例，不仅
在鳞翅目大范围开展，其有效性在其他类群中也
不断得到验证。

DeWaard 等(2009)利用 DNA 条形码对温哥
华夜间活动的鳞翅目昆虫进行研究，发现了 4 个
新种和 2 个隐种;Vershinina 和 Lukhtanov (2010 )
利用 COⅠ条形码构建系统发育树将灰蝶科的 2 个
隐种区分开。膜翅目方面，Smith 等(2008)对 6 个
小茧蜂科的2 597个寄生蜂进行条形码研究显示，

临时种比形态鉴定的 171 个多出 142 个，同时一
种被认为寄生多种弄蝶科幼虫的寄生蜂，实际为
36 个寄生一到几种密切相关弄蝶科物种的临时形
态种;May-Itzá 等(2010)对墨西哥和危地马拉 2 个
种群的稀有无刺蜂研究，形态特征分析显示其仅
有体形大小的差异，基于 DNA 条形码的贝叶斯分
析和微卫星位点分析显示 2 个不同地理种群实际
为 2 个不同种。半翅目方面，Foottit 等 (2009)结
合生活史和样品地理变异的评估模式，利用 DNA
条形码 658 bp 的 COⅠ序列片段对球蚜科的 17 个
种的不同形态、未成熟发育阶段和在不同寄主和
不同生活周期的样品有效区分，并揭示了分类群
内隐存的的多样性。双翅目方面，Smith 等(2006)

对寄蝇科 20 个杂食性的形态种(Tachinidae)物种
进行鉴定研究，发现 DNA 条形码不仅准确鉴定了
17 种高度寄主专一种，同时发现被认为是泛化种
的 3 个种实际为 15 个高度寄主专一性的隐种;
2007 年 DNA 条形码又证明 16 种认为泛化种的热
带寄蝇并非都是泛化种(Smith et al．，2007)。

2. 2 种类分子鉴定
相对于形态鉴定的局限性，DNA 条形码用于

辅助种水平的物种鉴定具有快速准确的优点，而
且 DNA 条形码技术可以对非成虫态、近缘种
( sibling species)以及多型性昆虫进行有效识别和
鉴定。姜帆等(2011)基于 DNA 条形码对广西南
宁地区苦瓜中获取的实蝇幼虫进行分子鉴定，同
时检测到瓜实蝇和南瓜实蝇 2 个物种，与当地实
蝇监测情况一致;van Velzen 等 (2007)认为 DNA

条形码可以有效辅助区分近缘种，对蛱蝶科卵及
幼虫准确鉴定;多型现象在许多昆虫类群中均存
在，王剑锋和乔格侠(2007)认为 DNA 条形码可以
很好地解决蚜虫多型性造成的形态学问题，解决
昆虫幼期及多型性昆虫种类鉴定的难题。

就应用领域来分析，昆虫 mtDNA COⅠ条形码
目前已在法医昆虫鉴定以及入侵昆虫鉴定方面得
到应用，对于帮助非专业人员经济、快速识别物种
具有重要意义。
2. 2. 1 法医昆虫学上的应用 法医昆虫学主要
利用尸体上出现的昆虫，如嗜尸性蝇类的生长发
育规律判断死亡时间，而案例中最常收集到的是
昆虫的卵、幼虫、蛹或昆虫残体(尹晓宏和王江峰，
2010)。利用 DNA 条形码能够为法医学提供鉴定
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未知物种的方法，实现快速鉴定，帮助野外犯罪调
查。Nelson 等(2007)利用基因 COⅠ条形码序列对
澳大利亚 9 种重要法医学和医学 Chrysoma 属蝇类
的 56 个样本进行研究，利用 K2P 距离模型和邻接
法计算序列差异，结果显示 COⅠ条形码序列能够
实现对澳大利亚东海岸该属昆虫的鉴定;Dawney
等(2007)验证了 COⅠ条形码基因在法医遗传物
种鉴定中的应用，研究表明在 GenBank 等有充分
参考序列时，COⅠ可以用作法医遗传物种的分子
标记;Boehme 等 (2010)利用 DNA 条形码 658 bp

的 COⅠ片段能够对 6 种在腐肉中繁殖的蚤蝇属
Phoridae 物种进行有效区分，从而能促进该属昆虫
在法医鉴定中的应用。
2. 2. 2 入侵物种检测与鉴定的应用 随着国际
贸易与旅游业的发展以及气候变化等因素的影
响，有害生物的传播风险加剧，生物安全已逐渐成
为全球关注的重要问题。加强防控物种入侵首先
要加强有害生物风险预测与监测，对口岸截获样
品的准确快速鉴定是其中一项重要内容。分子鉴
定的方法能实现外来有害物种的有效鉴定，DNA

条形码的出现能够很好地应对检疫生物名录不断
更新变化，国内国际分子鉴定的方法难以统一化、

标准化的问题。Foottit 等(2008)对 13 属 300 种蚜
虫研究，证明 DNA 条形码序列能够有效区分其中
96%的物种，种内的序列差异平均仅为 0. 2%，对
于入侵蚜虫物种的监测与防控具有重要意义;陈
念和赵树进(2009)以毒蛾和果蝇为例综述并讨论
了在入侵物种分子鉴定中，DNA 条形码的方法比
物种特异性 PCR 或 PCR-RFLP 鉴定方法更具有可
操作性，在成本、周期和稳定性方面具有明显的优
势，认为 COⅠ条形码是对入侵昆虫准确和灵活鉴
定的首选方法。第 27 号植物检疫措施国际标准
( ISPM27)提出制定检测和鉴定植物害虫的标准化
体系，Floyd 等(2010)认为基于 DNA 条形码技术
鉴定自身的优点，同时具有完善的技术体系和通
用的高质量标准数据，应纳入政策的制定准则中，
另外美国农业部(USDA)和加利福尼亚粮食农业
部已采用 DNA 条形码检测浅棕苹果蛾 Epiphyas
postvittana，并制定了可在线获取的分子检测方法。

2. 3 系统发育研究
分子系统学于 20 世纪 80 年代兴起，并于 90

年代广泛应用于昆虫研究。DNA 序列分析法是分

子系统学研究中的常用方法，线粒体 COⅠ基因序
列是目前研究昆虫系统发育最广泛的分子标记之
一(王备新和杨莲芳，2002)。虽然 DNA 条形码
提出的目的不是用来揭示系统发育关系(Hebert，
2005;Hajibabaei et al．，2007)，但由于 DNA 条形
码所应用的 COⅠ序列片段包含一定的变异速度相
对较快的系统发育信息，因而可以用以探讨属级
以下的，如亲缘关系密切的种、亚种或种群之间等
低级阶元的系统发育关系，对低阶元的系统发育
研究具有重要意义 ( Lunt et al．，1996;Zhang and
Hewltt，1996)。DNA 条形码区段用于系统发育学
研究在多种物种中具有报道 ( Acs et al．，2009;
Wang et al．，2010;Feng et al．，2011)。Smith 等
(2005)对马达加斯的蚂蚁进行了个体归类，表明
形态学方法一般比基于序列分析的结果更保守，
基于 DNA 序列的方法能够产生更大的丰富性和
明显更低的相似性;黄华等(2010)以 DNA 条形码
COⅠ序列区段为分子标记，对 11 个不同寄主植物
上茶黄硬蓟马进行系统发育研究，序列分析表明，

不同寄主上茶黄硬蓟马 mtDNA COⅠ的遗传距离
为 0 ～ 0. 046 之间，平均遗传距离为 0. 012。

3 Numts 对 COⅠ条形码研究的影响
及避免方法

在分子进化过程中，线粒体基因旁系同源序
列大量存在( Song et al．，2008)。DNA 条形码研
究利用通用引物从基因组 DNA 中扩增目的片段
时可协同扩增相应旁系同源序列，从而造成条形
码序列的错误判断和分析。其中由 mtDNA 片段
转移到核序列中而形成的细胞核线粒体假基因
(Numts)广泛存在于脊椎动物和无脊椎动物细胞
中，是线粒体基因旁系同源序列的主要存在形式
( Bensasson et al．， 2001; Richly and Leister，
2004)。Numts 协同扩增的可能性对于 DNA 条形
码构成一个严峻的挑战。

3. 1 Numts 对 COⅠ条形码研究的影响
昆虫中蝗虫、蚜虫、蓟马、蜜蜂等报道基因组

内含有相对较多的 Numts。Pamilo 等(2007)对实
蝇、非洲疟蚊、黑粉虫和蜜蜂 4 种昆虫的基因组序
列与大量 Numts 序列比对，表明蜜蜂基因组中
Numts 超过 2 000 个，在 4 种昆虫中含量最多，这
些 Numts 起源于线粒体基因组中的任意部位，密



·1692· 应用昆虫学报 Chinese Journal of Applied Entomology 49 卷

度为每 1 kb 核序列中至少有 1. 0 bp 为转移入的
序列;假基因可能造成错误的鉴定，过高或者过低
的估计物种数量 ( Pamilo et al．，2007 ); Song 等
(2008)针对含有较大数量 Numts 的昆虫类和甲壳
类研究 Numts 对条形码序列的影响，实验表明由
于大量的 Numts 通常由许多点突变造成，因而不
仅具有种或种群水平的特异性，而且在高低分类
阶元的 Numts 分布模式亦不相同。在有些物种个
体中，通用引物更倾向于扩增 Numts，这是由于
Numts 与祖先序列更相似或者是引物区域与
mtDNA 的差异位点更多;Cai 等 (2010)利用通用
引物分别从总 DNA，mtDNA 和细胞核 DNA 3 种模
板中扩增 COⅠ序列，发现红脂大小蠹中存在大量
COⅠ假基因，Numts 严重影响 COⅠ序列进行种群
遗传和系统发育分析。

3. 2 检测和避免 Numts 扩增的方法
Numts 序列和目的 mtDNA 序列协同扩增时，

多数会造成电泳杂带、测序双峰、背景噪音或模糊
等现象而无法获取目的序列，利用这些现象可以
初步判断 PCR 产物中 Numts 的存在。另外，Numts
一般含有阅读框内终止密码子、插入缺失或点突
变位点等，对获得条形码序列对序列进行分析，通
过检测成分偏向性，是否能正确翻译以及与相近
种序列比对可以确定序列是否为目的 COⅠ序列
(Song et al．，2008 )。利用通用引物从基因组
DNA 中扩增 COⅠ序列是 Numts 协同扩增的主要
原因(Yuan et al．，1999)，可以通过富含线粒体基
因的组织中提取 DNA，富集或分离线粒体的方法
排除核基因组上 Numts 的干扰(Bensasson et al．，
2001);由于 Numts 序列长度一般较短，具有不能
表达的特点，扩增较长的片段序列(750 bp)以进
行二次 PCR，采用 RT-PCR 技术或设计特异引物对
物种进行特异扩增将有效避免这一问题 (Hebert
et al．，2004; Pereira and Baker， 2004; Moulton
et al．，2010)。

4 讨论与展望
4. 1 讨论

DNA 条形码取得迅猛发展并对隐种发现和描
述、分子鉴定、分子系统学研究等起到了促进作
用，然而正如每个新生事物都必然在争议中发展，
DNA 条形码技术从提出伊始就有一些学者对该技

术持反对态度，激发了众多争议，主要体现在以下
3 个方面。

首先，DNA 条形码是否会取代形态学分类。
DNA 条形码不仅不能取代形态学分类，二者亦不
会形成冲突，相反 DNA 条形码数据能引导形态数
据分析更为仔细 (Kohler，2007)。基因序列辅助
鉴定物种具有一定的优势，而仅用 DNA 条形码数
据进行分类学研究，如描述新种是远远不够的。

显著的 DNA 条形码差异与形态学特征以及生态
学等研究相结合才能在物种鉴定中取得最有效的
结论，提供新的林奈命名 (Will and Rubinoff，
2004)。

其次，COⅠ基因是否适用于所有类群条形码
研究。任何单一基因都不可能在所有生物的鉴定
中完全通用，即没有完全统一的 DNA 条形码。为
适应不同物种分子鉴定的需要，刘勇等(2010)建
议将 16S rRNA 和 COⅠ一起作为 DNA 条形码的标
记基因。除 16S rRNA 和 COⅠ外，DNA 条形码研
究还可以结合其他的基因，如线粒体 Cytb，12S
rRNA，ND6 或核基因 18S rRNA，ITS 等。选取多个
基因共同用于物种鉴定不仅能丰富分子分析数
据，而且能使鉴定与分析更为准确。

第三，mtDNA COⅠ条形码研究中 Numts 协同
扩增的问题。Numts 的存在与协同扩增是 DNA 条
形码研究中一个不可忽视的问题，研究过程加强
对 Numts 的检测和排查是非常有必要的。通过采
用多种方法可以很大程度上避免和解决 Numts 的
扩增，因而 Numts 不足以否定 DNA 条形码技术的
应用前景，大部分物种类群均可利用条形码有效
鉴定(Magnacca and Brown，2010)。

4. 2 展望
目前更短更易于获得的微型 DNA 条形码

(mini-barcodes)研究已经展开探索，存放年限过久
的博物馆标本 DNA 发生降解而不易获取条形码
全长，长度约 100 bp 的微型条形码经济有效地解
决这问题(Hajibabaei et al．，2006)。研究证明微
型条形码也能有效进行物种的鉴定，从而拓展了
条形码在生物多样性研究中的应用，为制备条形
码芯片中的目标靶序列打下理论基础 (Meusnier
et al．，2008;范京安等，2009;Lees et al．，2010)，

有利于推动研制手持便捷式 DNA 条形码识别仪，
不仅在有鉴定需求的部门有重要的使用价值，同
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样可在人们的日常生活中普及。
综上所述，随着 DNA 条形码在生物学领域中

的广泛开展，DNA 条形码数据信息不断丰富，将有
助于开展大规模生物多样性调查，有力地促进分
类学发展并对丰富物种多样性有重要意义。
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