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摘　要：　种是生物学研究中的基本单位，但是种的概念和种的界定却一直是个难题。有关种的探讨延续了几个世纪，种

概念的争论也持续了半个多世纪，但是至今仍无定论。种的界定近年来已成为种问题研究的焦点。尽管已提出了多种方

法，但由于没有统一的种的概念，种的界定也一直没有标准的原则和统一的方法。种的鉴定随着ＤＮＡ分类和ＤＮＡ条形

码的提出受到了越来越多的关注。快速准确的种鉴定／界定可以为分类、物种多样性以及遗传演化等研究提供有力的支

持。本文综述了种的概念、种的界定和种的鉴定，主要评价了ＤＮＡ条形码及整合分类法在种鉴定／界定中的应用。
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　　种作为生物学研究的基本单元之一，与基因、细
胞、生物个体等低阶组织的基本单元具有同等的重要
性［１］，是分类学、生态学、演化生物学、生物多样性、生
物保护及环境政策制定等多个学科研究的基础［２］。虽
然两千多年前亚里士多德已经开始了对种的研究［３］，

但是，种的问题（什么是种和如何界定种）仍然困扰着
现代生物学家。随着全球环境问题的日益加剧，生物
多样性遭受到前所未有的挑战。与此同时，系统演化
和生态学等领域研究对象数量的扩增和种类的扩展，
都使得快速、准确的鉴定种和界定种成为一种迫切需
求。本文对主要的种的概念及种界定的相关方法进行
了综述，同时对ＤＮＡ条形码和整合分类进行了综合评
价，最后对种界定和种鉴定的应用前景进行了展望。

１　种的概念

种的界定和鉴定建立在种的定义，即种概念（Ｓｐｅ－
ｃｉｅｓ　ｃｏｎｃｅｐｔ）的基础上。“什么是种”这个问题已经延
续了几个世纪，而种概念的争论也持续了半个多世
纪［３］。种概念问题起源自分类学［２］，但又不仅限于分
类学。由于观察角度和侧重点不同，生物学不同领域
的研究者提出了许多不同的种概念［３－５］，这些概念之间
有相互重叠的地方也有相互排斥的部分。１９９７年

Ｍａｙｄｅｎ［４］总结出２２种不同的种概念，其后又有新的种
概念提出［６－７］。最近一项研究表明种概念现已近３０
种［８］。下面仅对其中几个主要的种概念及其应用作一
简单评述。

形 态 种 概 念 （Ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ　ｓｐｅｃｉｅｓ　ｃｏｎｃｅｐｔ，

ＭＳＣ）是最古老的种概念，利用形态特征对生物个体分
类，认为种是由具有相似形态的个体组成的集合，与其
他集合的个体形态不同。对大多数可见生物而言，依
据形态特征进行分类和鉴定最直观、实用，因此成为分
类学家和普通生物学家最常用的一种方法［４］。这种基
于形态特征、以经验加以描述的鉴定方法在林奈时代
大盛其行，并一直延续到达尔文时代，迄今仍然沿用。
虽然实用性很强，但是依据形态进行种界定存在着很
大问题：（１）缺乏评判种之间形态特征差异程度的客观
标准；（２）容易受到形态可塑性（Ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ　ｐｌａｓｔｉｃｉ－
ｔｙ）或形态演化停滞现象（Ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ　ｓｔａｓｉｓ）的影
响；（３）不能说明物种之间的演化关系。
生物种概念（Ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ　ｓｐｅｃｉｅｓ　ｃｏｎｃｅｐｔ，ＢＳＣ）由

Ｍａｙｒ在１９４２年提出［９］，认为种是能实际或潜在相互
交配繁殖的种群集合，与其他这样的集合在生殖上是
隔离的①。之后 Ｍａｙｒ对其进行过一些小的修正［３］。

ＢＳＣ自提出至１９８０年代成为主流的一个种概念。ＢＳＣ
将种的分类建立在种群遗传学概念框架内，主要关注
的焦点是生殖隔离和由此产生的种之间的基因流限

制。利用生殖行为及其结果对生物个体进行分类并不
是 Ｍａｙｒ的首创，这种观念早在约翰·雷（Ｊｏｈｎ　Ｒａｙ）和
布丰（Ｂｕｆｆｏｎ）时代就已被提及［３］。虽然ＢＳＣ被很多学
者接受，但是也受到了一些质疑［４，１０］，例如，该种概念
（１）不能应用到无性繁殖的生物类群；（２）很难应用到
化石种类；（３）实际操作性差。很多物种在地理分布上
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是隔离的，即使把这样的类群放到一起，也很难判断它
们相互之间是否能够交配繁殖。尽管如此，ＢＳＣ仍然
是至今应用较广泛的种概念之一。
进化种概念（Ｅｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ　ｓｐｅｃｉｅｓ　ｃｏｎｃｅｐｔ，ＥＳＣ）最

先由Ｓｉｍｐｓｏｎ提出，后经 Ｗｉｌｅｙ等人进一步完善［４］。

Ｗｉｌｅｙ［１１］将其定义为：由祖先－后代群体组成的一个单
独的世系，这个世系与其他世系截然不同，并具有自己
独立的演化趋势和历史命运①。ＥＳＣ是针对ＢＳＣ不能
应用于非有性繁殖的生物或已灭绝的种类而提出的，
可适用于单性繁殖种类、杂交形成的种以及祖先种。

ＥＳＣ首次尝试将历史观念引入种的定义中［５］。该概念
由于其历史维度而吸引了系统发生和系统分类学家及

古生物学家；因为承认是生物学机制使得种是真实存
在的而受到了近代生物学家的关注［２］。ＥＳＣ是种概念
中理论上最重要的一种概念，包容迄今所知的所有种
的类型，具有巨大的应用前景［４］。其缺点是实际应用
很困难，尤其是在化石记录较匮乏的情况下。
系统发生种概念（Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ　ｓｐｅｃｉｅｓ　ｃｏｎｃｅｐｔ，

ＰＳＣ）将 Ｈｅｎｎｉｇ系统发生的思想融入种水平上的分类
体系中［５］，即将种概念建立在生物个体集群的系统发
生关系之上。目前ＰＳＣ有几个不同版本。一种是判定
性种概念（Ｄｉａｇｎｏｓｔｉｃ　ｓｐｅｃｉｅｓ　ｃｏｎｃｅｐｔ）。Ｃｒａｃｒａｆｔ［１２］将
其定义为：由生物个体组成的不可分割的集合体，在判
定上区别于其他这样的集合体，其本身存在着祖先－后
代的亲缘关系②。该概念强调的重点是种的预先判定
性的特征（Ａ　ｐｒｉｏｒｉ　ｄｉａｇｎｏｓａｂｉｌｉｔｙ　ｏｆ　ｓｐｅｃｉｅｓ），而不考
虑单系原则［４］。这个概念试图摆脱交配繁殖的限制，
因此可以解决应用ＢＳＣ时出现的问题；但是容易造成
分类膨胀（Ｓｐｅｃｉｅｓ　ｉｎｆｌａｔｉｏｎ），因为该概念会将很多亚
种（Ｓｕｂｓｐｅｃｉｅｓ）提升到种的地位。单系发生种概念
（Ｍｏｎｏｐｈｙｌｅｔｉｃ　ｓｐｅｃｉｅｓ　ｃｏｎｃｅｐｔ）是另一种系统发生种
概念。Ｒｏｓｅｎ［１３］的定义是：具有地域限制的生物个体集
合，且具备某个独特的获得性特征，是具有演化重要意
义的单元③。支持者认为如果单系发生且具有独特的
获得性特征，那么种就是真实存在的［４］。该概念的关
键在于单系发生（Ｍｏｎｏｐｈｙｌｙ），故需要系统演化分析。
其最大的缺陷是可能会造成分类系统命名的极大不稳

定［２］，因为有性繁殖的类群往往呈现网状演化关系

（Ｒｅｔｉｃｕｌａｔｉｎｇ　ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓ），因此在系统演化分析中
不能形成单系群［１４－１５］。
普遍支系种概念（Ｇｅｎｅｒａｌ　ｌｉｎｅａｇｅ　ｓｐｅｃｉｅｓ　ｃｏｎｃｅｐｔ）

是一个较新的种概念［６］，认为种是由独立演化的联合
群体组成的支系④，并认为这是种的唯一必需特性，是
种的首要的定义特性（Ｐｒｉｍａｒｙ　ｄｅｆｉｎｉｎｇ　ｐｒｏｐｅｒｔｙ　ｏｆ
ｓｐｅｃｉｅｓ　ｃａｔｅｇｏｒｙ），其他次要种标准（Ｓｅｃｏｎｄａｒｙ　ｓｐｅｃｉｅｓ
ｃｒｉｔｅｒｉａ）则作为评判支系分化相关的不同证据，即可操
作性标准［１］。该概念试图将其他所有种概念归于这个
统一概念下（Ｕｎｉｆｉｅｄ　ｃｏｎｃｅｐｔ　ｏｆ　ｓｐｅｃｉｅｓ），将其他的次
要标准作为确定种的证据，从而将种概念与种的界定
清楚地分离开［１］。但是，该概念在应用中存在一个问
题，每个种是一个演化支系，但是每个支系并不一定形
成一个种，所以何种水平上的支系可以认为是一个种
存在一定疑义［３］。
虽然种概念的争论已经持续了半个多世纪，而且

出现了数十个种概念，但是至今没有一个概念可以满
足所有研究者的要求。达尔文［１６］曾经说过“没有一种
定义可以满足所有博物学者；但当说到一个种的时候，
每一个博物学者却大体知道自己的意思”⑤。这种情况
迄今仍然没有多大改观，或许还将持续很久。

２　种的界定

虽然生物学家对种概念仍未达成共识，但是很多
研究开始将焦点转向种的界定（Ｓｐｅｃｉｅｓ　ｄｅｌｉｍｉｔａｔｉｏｎ）。
种界定是确定种界限和发现新种的过程［１７］。在种问题
的研究中，重点一直集中在种概念上，很少涉及具体如
何划分种边界，种的界定最近才得到关注［１，１８］，并最终
可能成为现代系统分类学的一个主要的问题［１７］。
过去的研究常常将种概念与种的界定混为一谈，

这大概也是种问题一直纠缠不清的一个原因。对相同
的研究对象，依据不同的概念／准则可能得到不同的结
论［１９］。于是有人提出区别首要和次要种概念［４，２０］，ｄｅ
Ｑｕｅｉｒｏｚ［１，６，２１］在此基础上进一步提出用一个统一种概
念（普遍支系种概念）作为首要种概念，其他次要种概
念均作为判定标准。虽然统一种概念尚未取得所有人
的认可［在一定程度上已达成了共识，即认为种是支系
（Ｌｉｎｅａｇｅ）［１７］，还不能从根本上解决现代种问题，但是

①　‘…ａ　ｌｉｎｅａｇｅ　ｏｆ　ａｎ　ａｎｃｅｓｔｏｒ－ｄｅｓｃｅｎｄｅｎｔ　ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ　ｗｈｉｃｈ　ｍａｉｎｔａｉｎｓ　ｉｔｓ　ｉｄｅｎｔｉｔｙ　ｆｒｏｍ　ｏｔｈｅｒ　ｓｕｃｈ　ｌｉｎｅａｇｅｓ　ａｎｄ　ｗｈｉｃｈ　ｈａｓ　ｉｔｓ　ｏｗｎ　ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ

ｔｅｎｄｅｎｃｉｅｓ　ａｎｄ　ｈｉｓｔｏｒｉｃａｌ　ｆａｔｅ．’（Ｗｉｌｅｙ１９８１）

②　‘Ａ　ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ　ｓｐｅｃｉｅｓ　ｉｓ　ａｎ　ｉｒｒｅｄｕｃｉｂｌｅ（ｂａｓａｌ）ｃｌｕｓｔｅｒ　ｏｆ　ｏｒｇａｎｉｓｍｓ，ｄｉａｇｎｏｓａｂｌｙ　ｄｉｓｔｉｎｃｔ　ｆｒｏｍ　ｏｔｈｅｒ　ｓｕｃｈ　ｃｌｕｓｔｅｒｓ，ａｎｄ　ｗｉｔｈ　ｗｈｉｃｈ　ｔｈｅｒｅ　ｉｓ　ａ

ｐａｒｅｎｔａｌ　ｐａｔｔｅｒｎ　ｏｆ　ａｎｃｅｓｔｒｙ　ａｎｄ　ｄｅｓｃｅｎｔ．’（Ｃｒａｃｒａｆｔ　１９８９）

③　‘…ａｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌｌｙ　ｃｏｎｓｔｒａｉｎｅｄ　ｇｒｏｕｐｓ　ｏｆ　ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ　ｗｉｔｈ　ｓｏｍｅ　ｕｎｉｑｕｅ　ａｐｏｍｏｒｐｈｏｕｓ　ｃｈａｒａｃｔｅｒ，ｉｓ　ｔｈｅ　ｕｎｉｔ　ｏｆ　ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ　ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｃｅ．’（Ｒｏｓ－

ｅｎ　１９７８）

④　‘…ｅｑｕａｔｅｓ　ｓｐｅｃｉｅｓ　ｗｉｔｈ　ｓｅｐａｒａｔｅｌｙ　ｅｖｏｌｖｉｎｇ　ｍｅｔａｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ　ｌｉｎｅａｇｅｓ…’（ｄｅ　Ｑｕｅｉｒｏ　２００７）

⑤　‘Ｎｏ　ｏｎｅ　ｄｅｆｉｎｉｔｉｏｎ　ｈａｓ　ｓａｔｉｓｆｉｅｄ　ａｌｌ　ｎａｔｕｒａｌｉｓｔｓ；ｙｅｔ　ｅｖｅｒｙ　ｎａｔｕｒａｌｉｓｔ　ｋｎｏｗｓ　ｖａｇｕｅｌｙ　ｗｈａｔ　ｈｅ　ｍｅａｎｓ　ｗｈｅｎ　ｈｅ　ｓｐｅａｋｓ　ｏｆ　ａ　ｓｐｅｃｉｅｓ．’

—Ｃｈａｒｌｅｓ　Ｄａｒｗｉｎ，Ｏｎ　ｔｈｅ　ｏｒｉｇｉｎ　ｏｆ　ｓｐｅｃｉｅｓ

８５
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将种概念与操作标准分离的想法对具体如何界定种具

有重要的指导意义［２２］。

除传统形态描述外，随着现代分子理论和技术的
发展，研究者逐渐开始使用一些新的方法进行种界定。

Ｓｉｔｅｓ　＆ Ｍａｒｓｈａｌｌ总结了１２种建立在不同生物学特性
或标准之上的种界定方法，分别适用于有性或无性繁
殖的生物［１８］。最近又有研究者提出新的种界定方
法［２３－２５］。

分子数据在种界定中应用很广泛，Ｓｉｔｅｓ　＆ Ｍａｒ－
ｓｈａｌｌ总结的１２种方法中有１１种涉及到分子数据［１８］。

其原因可能在于ＤＮＡ序列具备形态等数据不能比拟
的优点：（１）ＤＮＡ序列由４种碱基组成，可以用来比较
任何两个物种；（２）ＤＮＡ的演化一般遵循一定的模式，
因此可通过一定的数学模型计算其变化及进行远缘生

物间的比较；（３）基因组序列较长，比形态或生理特征
包含更多的演化信息［２６］。鉴于 ＤＮＡ的诸多优点，有
研究者甚至认为 ＤＮＡ 应作为分类中通用的参照标
准［２７］。

线粒体ＤＮＡ（Ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ　ＤＮＡ，ｍｔＤＮＡ）由于
易获得、无重组、演化速率快等优点而成为种界定和系
统演化研究中最流行的一种分子标记［２８］。但是 ｍｔＤ－
ＮＡ基本为母系遗传，不能完整反映种群的演化历史。
此外，有研究在 ｍｔＤＮＡ中发现假基因（Ｐｓｅｕｄｏｇｅｎｅ）、
异质性（Ｈｅｔｅｒｏｐｌａｓｍｙ）、进化速率不一致以及非中性
演化等问题的存在［２９－３１］，因此仅用ｍｔＤＮＡ一种标记进
行演化和种界定等分析遭到了许多质疑［３２－３３］，越来越
多的研究开始使用核基因及其他不同类型标记。对有
性繁殖的生物而言，核基因是双亲遗传，因而可以比单
亲遗传的ｍｔＤＮＡ更全面地描绘出群体演化历史的轨
迹。但是使用核基因也会遇到的一些问题：（１）核基因
演化速率一般远低于线粒体等胞质基因，适用于种水
平分析的核基因片段较少；（２）缺少如无脊椎动物 ｍｔ－
ＣＯＩ（Ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ　ｃｙｔｏｃｈｒｏｍｅ　ｃ　ｏｘｉｄａｓｅ　Ｉ）那样的通
用基因片段；（３）现阶段开发低拷贝或单拷贝核基因、
微卫星或 ＳＮＰ（单核苷酸多态性，Ｓｉｎｇｌｅ　ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ

ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ）标记还比较困难；（４）核基因可能发生
重组等复杂的演化过程，而目前针对核基因处理的数
学模型还不够完善。

３　种的鉴定

种的鉴定，即将未知样品确定到已知种的过程，与
种的界定密切相关。大规模的样品鉴定经常限于属、
科，甚至是目水平，至少对一些鉴定困难的类群如
此［３４］。样品鉴定最通用的方法是借助形态等特征进行
判断，即形态分类中常用的方法，因为该类方法既便捷
又低廉。但是，如同种界定一样，依据形态的种类鉴定

在多数情况下较粗糙，甚至会出现错误，尤其是在缺乏
经验丰富的分类专家的情况下。然而随着系统分类和
演化生物学研究的深入，所需样品无论是种类数量还
是个体数量都在剧增，因此如何快速、准确的确定这些
样品的分类地位成为下一步研究的首要问题。目前针
对大量样品快速便捷的种类鉴定方法主要包括 ＤＮＡ
分 类 （ＤＮＡ　ｔａｘｏｎｏｍｙ）和 ＤＮＡ 条 形 码 （ＤＮＡ
ｂａｒｃｏｄｉｎｇ）。

ＤＮＡ分类是Ｔａｕｔｚ等［２７，３５］提出的一个基于ＤＮＡ
的分类系统。这种观点建立在ＤＮＡ序列变异可以用
来识别种这一认识的基础上［３６］。该观点认为ＤＮＡ序
列可以作为种鉴定的工具，并且应该提升到中心位置，
即ＤＮＡ取代形态作为分类的主要或唯一的证据。鉴
于单个基因片段在分类鉴定中的不足，Ｔａｕｔｚ等［３５］建
议使用多个基因片段来确定分类地位。在ＤＮＡ分类
提出的同时，Ｈｅｒｂｅｒｔ等［３７］提出了一个针对所有动物
种类鉴定的ＤＮＡ条形码系统。与ＤＮＡ分类提倡多个
基因片段略有不同，Ｈｅｒｂｅｒｔ等［３７］提倡使用一个标准
基因，即通过一段短ＤＮＡ标准序列（在动物中为 ｍｔ－
ＣＯＩ）来实现快速准确的物种鉴定和新种识别。分子数
据作为种鉴定工具并不新鲜［３８］，ＤＮＡ条形码概念也不
是首 创 （“ＤＮＡ　ｂａｒｃｏｄｅｓ”这 个 词 １９９３ 年 就 已 提
出［３９］），但是 Ｈｅｂｅｒｔ等［３７］正式提出ＤＮＡ条形码的概
念，并将其应用到所有动物。随着２００４年生命条形码
联盟（Ｃｏｎｓｏｒｔｉｕｍ　ｆｏｒ　ｔｈｅ　Ｂａｒｃｏｄｅ　ｏｆ　Ｌｉｆｅ，ＣＢＯＬ）的建
立，ＤＮＡ条形码研究迅速成为全球生物多样性研究的
热点，并由动物界普及至整个生物界。

ＤＮＡ分类与ＤＮＡ条形码在工作流程上相似，都
是先搭建一个以标准ＤＮＡ片段为参照的数据库系统，
该系统由标准ＤＮＡ片段、样品、采集地、采集人、分类
地位等相关信息组成。一旦这个具有重要意义的序列
数据库建成，那么可以参照这些标准序列来检验未知
样品，帮助鉴定种，评估是否需要进行新种描述［３５，３７］。

很显然，与ＤＮＡ条形码相比，ＤＮＡ分类并没有得到充
分的关注［４０－４１］，原因可能在于：（１）ＤＮＡ分类系统（多
标记序列数据库的构建，样品采集和命名）比较复杂，
而且缺少明确具体的操作方法；（２）提倡以ＤＮＡ作为
分类唯一证据的观点受到多数分类学家的严厉批

判［４２］；（３）ＤＮＡ条形码的迅猛兴起。目前 ＤＮＡ分类
在应用上更偏重于种水平的研究，从这个角度来讲，很
多研究者将其与ＤＮＡ条形码等同起来［４１，４３－４４］。

ＤＮＡ条形码采用的标准方法是一种基于种内及
种间 ＤＮＡ 序列变异程度的距离法（Ｄｉｓｔａｎｃｅ－ｂａｓｅｄ
ｍｅｔｈｏｄ）［３７］。该方法的关键在于“遗传阈值”（Ｇｅｎｅｔｉｃ
ｔｈｒｅｓｈｏｌｄｓ）和“条形码间隙”（Ｂａｒｃｏｄｉｎｇ　ｇａｐ）。Ｈｅｂｅｒｔ
等［３７］首先提出了３％阈值来确定不同的种，后来又设
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定了一个１０×遗传差异阈值作为鉴定标准［４５］，即种间
平均遗传距离为种内平均遗传距离的１０倍。生命数
据系统条形码（Ｂａｒｃｏｄｅ　ｏｆ　Ｌｉｆｅ　Ｄａｔａ　Ｓｙｓｔｅｍｓ，ＢＯＬＤ）
则推荐１％阈值作为种鉴定标准［４６］。但这种方法遭到
了很多质疑［４７－４８］，于是有研究者建议用最小种间距离
取代平均种间距离［４９］，另外一些研究者则通过方法改
进试图解决这个问题［５０］，但并不十分成功。另一种常
用的方法是基于树形的方法（Ｔｒｅｅ－ｂａｓｅｄ　ｍｅｔｈｏｄ），常
与距离法结合起来使用。Ｈｅｂｅｒｔ等［３７］建议使用基于

Ｋｉｍｕｒａ－２－ｐａｒａｍｅｔｅｒ（Ｋ２Ｐ）模型的邻接树（Ｎｅｉｇｈｂｏｕｒ－
ｊｏｉｎｉｎｇ　ｔｒｅｅ，ＮＪ　ｔｒｅｅ），后逐渐被最大简约（Ｍａｘｉｍｕｍ
ｐａｒｓｉｍｏｎｙ）、最大似然（Ｍａｘｉｍｕｍ　ｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄ）或贝叶斯
（Ｂａｙｅｓｉａｎ）树等取代［５０］。最近又提出一种新的 ＤＮＡ
条形码方法，即基于特征的 ＤＮＡ 条形码（Ｃｈａｒａｃｔｅｒ－
ｂａｓｅｄ　ＤＮＡ　ｂａｒｃｏｄｉｎｇ）［５１－５３］。该方法建立在 ＣＡＯＳ
（Ｔｈｅ　ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃ　ａｔｔｒｉｂｕｔｅ　ｏｒｇａｎｉｚａｔｉｏｎ　ｓｙｓｔｅｍ）系统
上，使用具判定性的特征（组合）来界定种，即利用

ＤＮＡ序列中离散的核苷酸替代的有或无（特征状态，

Ｃｈａｒａｃｔｅｒ　ｓｔａｔｅｓ）来确定种，可以是单碱基（简单特征），
也可以是碱基组合（复合特征）。该方法一方面可以实
现种下（群体）水平保护单元的辨别，另一方面可以将
碱基与基因、氨基酸、甚至是形态、生态或行为等判定
性特征综合起来进行种边界判断［５３］，从而可以提高种
判定的正确性。该方法在种的鉴定和界定上被证明很
有效［５３－５７］。然而由于一些因素（如推广度）的限制，该
方法最近才陆续得到关注，但应用比例远低于基于树
形的距离法［５０］。

ＤＮＡ分类与 ＤＮＡ 条形码提出后得到了很多关
注，多种赞同、批判的观点随之而来。提倡者［３５，３７，５８－６１］

认为，（１）利用ＤＮＡ来鉴别生物个体可以加快解决“分
类障碍”（Ｔａｘｏｎｏｍｉｃ　ｉｍｐｅｄｉｍｅｎｔ）的问题，促进分类学
的发展；可以将生物学家从常规鉴定中解放出来，使生
物标本采集工作重放光彩，使全球生物多样性研究与
保护取得新进展；（２）不但可以解决种界定问题，而且
可以利用ＤＮＡ序列直接来重构各阶元（至少在种水
平）的系统发生关系。
反对者则从多角度对基于ＤＮＡ的分类鉴定系统

进行批判［５９］。概括起来主要包括下面几方面：（１）占用
过多公共资源而不能促进传统分类的发展。Ｃａｍｅｒｏｎ
等［６２］认为，ＤＮＡ条形码花费太多，对公众而言并没有
直接应用价值；建立起覆盖所有生物的条形码数据库
以及接下来的应用所需要的花费将远远超过条形码提

倡者的预想。（２）ＤＮＡ条形码的单基因鉴定系统，尤
其是基于线粒体单基因的系统最受质疑［６３－６５］。如前所
述，ｍｔＤＮＡ自身的限制（例如假基因和异质性等）使得
这个单基因系统用于种界定和鉴定容易出问题。此

外，研究表明由基因渐渗杂交（Ｉｎｔｒｏｇｒｅｓｓｉｖｅ　ｈｙｂｒｉｄｉｚａ－
ｔｉｏｎ）和祖先多态性不完全分支（Ｉｎｃｏｍｐｌｅｔｅ　ｌｉｎｅａｇｅ
ｓｏｒｔｉｎｇ　ｏｆ　ａｎｃｅｓｔｒａｌ　ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ）等原因引起的多系
（Ｐｏｌｙｐｈｙｌｙ）和旁系（Ｐａｒａｐｈｙｌｙ）现象在动植物中较常
见［６６］，仅依靠ｍｔＤＮＡ进行种鉴定和界定可能会出现
错误。（３）对距离法和树形法的质疑。ＤＮＡ条形码假
设种内遗传距离小于种间遗传距离［３７］，但是随采样范
围的扩大和样品数量的增加，种内遗传距离很可能也
增大［６７］，这种情况在地理分布广泛的种类中很常
见［６８－６９］。实际上，种内遗传距离和种间遗传距离重叠
的现象时有发现［４４，４７－４８］。基于树形的方法建立在单系
发生原则的基础上，该原则在ＤＮＡ尤其是 ｍｔＤＮＡ系
统发生分析中应用极广泛。但是种水平的进化除单系
发生外，还广泛存在着并系或多系发生关系［６６］，因此往
往造成基因树与物种树的冲突。（４）ＤＮＡ条形码只能
进行样品鉴定，而不能单独用来界定种和发现新
种［４２，７０］。（５）多数研究者强烈反对以ＤＮＡ分类系统取
代传统分类，因为简单地使用ＤＮＡ序列来代表种类实
际上忽略了其生物学本质，这样的单一分类是没有意
义的，甚至称这是“一种退步，会削弱分类学”，可能从
根本上造成分类学的终止［５９，６３，７０－７２］。

此外，ＤＮＡ条形码本身还存在着技术性的问题。
首先是条形码基因的选择。迄今还没找到一种可适用
于整个生物界的基因。动物界普遍使用的是 ｍｔ－
ＣＯＩ［３７］，但植物、真菌和原生动物的通用条形码基因尚
未取得一致的意见［５０］。其次是对杂交个体、新分化物
种和隐存种的鉴定。由于 ｍｔＤＮＡ自身及分析手段的
限制，基于ｍｔＣＯＩ片段的条形码基本不能鉴定杂交个
体，也很难鉴定新分化物种。虽然ＤＮＡ条形码在一定
程度上可以检测到隐存的、分化显著的线粒体演化支
系，但并不代表是独立进化的演化支系［７３］。如果不同
时借助其他证据，很可能得到只是单倍型组，而不是具
有生物学意义的实体单位。这些问题在采样不充分、
分类研究匮乏的生物类群中表现得尤为突出［４７，６４］。
虽然争议不断，ＤＮＡ条形码在应用上仍受到高度

关注，已在很多生物类群中得到了验证。早期的研究
聚焦在一些比较大的、分类研究详实的动物门类中，如
鸟类［４５］、鱼类［３６］、蝴蝶［７４－７５］和蜘蛛［７６］等，主要是验证该
技术的适用性和检查其鉴定效率。随后扩展到一些小
的门类或研究甚少的动物类群中（如蚜虫［７７］和缓步动
物［７８］）。随着更多研究人员的加入，研究范围扩大到整
个生物界（如植物［７９－８０］和放线菌［８１］）。然而２００３—

２０１０年的最新调查发现，ＤＮＡ条形码工作的覆盖范围
虽然涉及整个生物界，但在研究类别上偏差很明显，有
一半为无脊椎动物，而其中又以节肢动物为最多，具经
济价值的种类也占据了较大比例［５０］。
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虽然种水平的ＤＮＡ分类和ＤＮＡ条形码在应用中
存在局限性，但是其快速高效的鉴别大量样品的巨大
优势掩盖了存在的瑕疵（如不能有效鉴别杂交个体）。
毋庸置疑，基于ＤＮＡ的鉴定技术为人们了解区域性乃
至全球性生物多样性提供了一个便捷有效的工具。

４　整合分类学

ＤＮＡ分类和ＤＮＡ条形码的提出为分类学及相关
学科描绘出了光明的前景，但是二者都将ＤＮＡ序列作
为种鉴定／界定的主要／唯一证据［３５，３７］，因此遭到了许
多批评，尤其是线粒体单基因鉴定系统。许多研究者
认为单个基因不能实现所有动物种水平的鉴定，更不
用说整个生物界［８２］。于是有研究者提出整合分类学
（Ｉｎｔｅｇｒａｔｉｖｅ　ｔａｘｏｎｏｍｙ）的观点［５９，８３］，即利用不同学科
优势互补，将来自不同学科领域的新理论和方法融合
一体的一种分类方法，将系统地理学、比较形态学、比
较解剖学、群体遗传学、生态学和行为生物学等整合到
分类工作中。该观点认为整合分类方法是系统分类学
和生物多样性研究的真正未来［５９］；不仅不会取代传统
分类，反而可以帮助解决传统分类中的争议问题［８４］。
目前，整合分类学在种界定／鉴定应用中的一个重

要的方面是是揭示隐存种（Ｃｒｙｐｔｉｃ　ｓｐｅｃｉｅｓ）。分子和形
态数据的结合是最常见的［８５］，通过这种整合分析确定
隐存种边界［８６－８９］。另一方面，整合分类学可以将传统
分类与ＤＮＡ条形码很好地结合起来［８５］，进行分类系
统的重新梳理和样品鉴定［５６，９０－９３］，具有更高的鉴别能
力。
虽然整合分类的提出为分类问题提供了解决方

法，在实际应用中很多研究已采用多种不同的证据进
行隐存种和种界定等的研究，但并未引起广泛的注意。
究其原因可能包括：（１）理论体系尚不完善，没有比较
明确的研究方法；（２）目前主要关注种水平［８４］，容易与
种的界定混在一起。虽然尚无统一的种概念，但大体
趋势认为种是独立演化的支系（Ｄｉｓｔｉｎｃｔ　ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ
ｌｉｎｅａｇｅ），当同时满足越多的界定准则，则种假设成立
的可能性越大。这种研究模式与整合分类虽然在理论
上属于不同的范畴，但实际上两者在种水平的应用上
有异曲同工之妙，都是利用多种种界定标准、不同的数
据类型（例如分子、形态、生态及行为数据等）和不同的
分析方法进行种界定的研究。很多情况下，虽然具体
操作符合这２种观念提出的方法，但实际研究中既没
提及所用的种概念也没提到整合分类这个名词（有时
称整合方法，Ａｎ　ｉｎｔｅｇｒａｔｉｖｅ　ａｐｐｒｏａｃｈ）［５６，８６］。此外，在
几乎所有的整合分析研究中，通常先将不同数据各自
进行分析，然后再对结果采取定性分析，即根据各自的
结果讨论演化支系存在的合理性，而很少是将不同数

据的分析结果放在一个统计分析框架中进行比较分

析［９４］，这可能是相关复杂算法及模型的缺失所致。

５　应用前景

种的概念是一个古老的生物学问题，但是新兴理
论和技术却使其迸发出新的活力。由于种的界定和鉴
定往往依赖于种概念，而种概念又混淆不清，所以目前
种界定和鉴定尚无统一的准则与方法。目前越来越多
的研究倾向于整合分类的方法。基于ＤＮＡ的鉴定技
术则为大量样品的快速鉴定提供了有效工具；同时

ＤＮＡ条形码基因能够显示出良好的遗传分化，可以作
为隐存种存在的“指示器”。当基于ＤＮＡ的鉴定技术
与综合分析手段结合起来，则可以有效的解决系统分
类中的很多难题。
热带雨林作为全球生物多样性最丰富的区域，其

生物多样性研究远远不足；海洋生物类群中也蕴含着
丰富的生物多样性，其研究也相对不足；微小生物类群
种类数量极其庞大，然而分类研究却极度欠缺。传统
分类手段很难满足上述研究领域的分类，因而间接阻
碍了其多样性的研究和保护工作。基于ＤＮＡ的分析
工具则可以为认识这些区域和类群的生物多样性提供

有力的技术支持。通过基于ＤＮＡ的鉴定系统检验大
量样品，鉴定已知种，发现“疑似种”。通过对疑似种的
整合数据分析，确定种边界。这两项工作的综合展开
可以为传统分类提供更加有说服力的证据，从而加速
种的分类鉴定和命名。同时可以帮助人们重新审视传
统的分类体系，确定悬疑不定的种的分类地位。此外，
这些研究也将为演化生物学、保护生物学和系统地理
学等领域提供更合适的研究素材和研究证据。
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