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大型海藻 (Macroalgae)依据光合色素的不同而

分为红藻 (Rhodophyta), 褐藻 (Phaeophyta)和绿藻

(Chlorophyta), 它们是海洋环境中重要的初级生产

者。大型海藻可以直接为人类提供食物, 也可以作为

饲料转化为动物性蛋白。同时, 大型海藻还是重要的

药源生物。近年, 我国科学家仅利用海带就成功得开

发出了 PSS、肾海康和甘糖酯等多种药物。此外, 由

于大型海藻是自养生物, 对改善近岸富营养化水域

有重要作用。我国已经形成了大型海藻育苗、栽培、

加工到精加工的产业集群[1]。据世界粮农组织(FAO)

统计,2006年中国海藻养殖业产值为 52亿美元, 居世

界首位[2]。2008 年, 我国大型海藻养殖产量为 150.3

万吨 (干质量) , 占我国海水养殖总量的 11.5%,养殖

面积 9.4 万 ha, 年产值近 400 亿元 , 提供近 100 万

劳动力就业岗位, 具有重要的社会经济意义[3]。 

大型海藻产业的进一步发展需要发掘更多的新

海藻种质资源, 包括没有被认识的新海藻种类和已

经认识但是没有进行深层次开发和利用的物种。这

些工作的基础就是科学、准确地完成对这些活体资

源的分类鉴定。传统上藻类分类学家主要以藻体形

态特征, 显微结构等特点作为分类依据。但是, 传统

分类学方法存在较大的弊端: 大型海藻的形态特征

易受环境因素的影响 , 发生改变 ; 并且在物种水平

上 , 有时形态特征差异极其微弱 , 仅凭肉眼鉴定十

分困难或者容易出错 [4]; 相当数量大型海藻生活史

研究的缺乏, 也加大了物种鉴定的难度。此外, 传统

分类学的鉴定极其依赖鉴定者的经验, 这也限制了

该方法的应用。最近 10年, 分子系统学发展迅速, 利

用DNA数据探讨生物的系统发育已经成为研究者普

遍接受和采用的手段。加拿大科学家 Hebert于 2003

年明确提出了 DNA 条码技术(DNA barcoding)的概

念, 用于动物学的分类研究[5-6]。随后这一技术迅速

推广到生物学其他领域, 其中包括大型海藻的分类

鉴定。由于该技术具有利用生物种群中的某些遗传

保守性很强的DNA片段进行物种鉴定和亲缘关系的

定位 , 了解其分支来源 , 甚至可以预知其进化方向

等诸多用途, 因而近年来迅速成为生物分类学家关

注的热点。本文作者根据能够收集到的已知文献, 概

述了DNA条码技术的主要原理特点和在大型海藻分

类鉴定上的应用状况以及目前存在的问题, 并结合

作者的实际工作特点展望了该技术应用前景。 

1  DNA 条码技术主要原理与特点 

DNA条码技术(DNA barcoding)是利用标准的、

变异度足够的、相对较短且易扩增的 DNA片段在物

种内的特异性和种间的多样性而建立的一种生物物

种识别系统, 它可以对物种进行快速准确的自动鉴

定[7]。利用 DNA条码技术可以克服传统分类学的许

多缺陷 , 例如对于经验的依赖 , 对各种形态特征齐

全的标本的依赖等。同时, DNA条码技术在快速检测

入侵种 ,发现隐藏种 ,调整已有物种分类地位方面取

得了重大进展。现在, 在 DNA barcoding中心数据仓

库-《生命条形码数据系统》(BOLD)数据库中, 已经

有超过 30万个条形码序列。研究人员已经对 3万多

个物种进行条形码描绘, 其中多数是鱼类、鸟类和昆

虫类。它具有如下特点: (1)不受发育阶段的影响。同

种生物的 DNA 序列信息在不同的生命阶段是不变
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的。(2)准确性高。特定的物种具有特定的 DNA序列

信息, 而形态学鉴别特征会因环境变化等因素干扰

产生误差。(3)通过建立 DNA条码技术数据库, 可一

次性快速鉴定大量样本。分类学家将新的研究成果

不断地加入数据库, 成为永久性资料。(4)不受物种

限制。一个标准 DNA条码技术数据库建立之后,可使

各种物种的分类鉴定不限于原产物种、濒危物种或

入侵种等。(5)可简化鉴定过程。该技术是可机械重

复的 , 只要设计一套简单的实验方案 , 经过简单培

训的研究者即可操作[8-9]。 

在一系列的研究中 [4-6] , COI (线粒体细胞色素C

氧化酶亚基 I)基因被广泛推荐作为标准的 DNA 

barcoding。原因在于 COI 基因能够保证足够变异的

同时又相对容易被通用引物扩增,而且目前研究结果

表明, 其 DNA序列本身很少存在插入和缺失。同时, 

它还拥有蛋白编码基因所共有的特征, 即密码子第 3

位碱基不受自然选择压力的影响, 可以自由变异[10]。

近年来 , 其他序列 , 如核糖体 RNA 内转录间隔区

(ITS), 核酮糖 1,5-二磷酸羧化 /氧化酶大亚基基因

(rbcL), UPA (universal plastid amplicon, domain V of 
the 23S rDNA)等也被广泛应用于物种鉴定。 

2  DNA 条形码技术在大型海藻分类

鉴定上的应用 

2.1  DNA 条形码技术在红藻研究上的进展 

 加拿大科学家 Saunders 调查了 6 目 15 科的红

藻样品, 认为 COI 基因在红藻中约为 710 个碱基对, 

种内基因变化为 0~0.3%, 种间则达到了 4.5%~13.6%。

虽然 Mazzaella linearis 与 M. splendens 之间只有

0.8%~1.2%的差异, Dilsea carnosa与 D. integra之间

只有 1.1%的差异, 但是分子生物学比对结果却能正

确地区分不同的种 , 与经典形态学的结果一致 , 因

此 COI基因可用于红藻种水平的分类鉴定[11]。Robba

等研究了 6目 48个红藻样品, 得出了类似的结论[4]。 

但是 COI 基因在实际应用中具有一定的缺陷, 

即缺乏通用引物, 这一点在本实验室的研究以及相

关文献中均得到证实[12-14] 。为了提高使用 DNA 序

列鉴别物种的可靠性与可行性, 需要考虑使用其他

序列作为 COI的补充[15]。Goff等[16-19]认为已在陆地

植物鉴别上广泛使用的 ITS 序列可以用来识别红藻

类群。Hu等[20]分析了 12属 96种的红藻 ITS序列, 发

现其中 95%的 ITS序列长度为 600~1200bp,并且与对

应种属的 COI 基因序列比对, 进而认为 ITS 序列可

以作为 COI 的有力补充, 可在种的水平对红藻进行

分类鉴定。但是也有部分科学家认为 ITS 序列不适

宜作为鉴别红藻物种的分子生物学手段[21-22]。例如

Saunders[11]通过实验, 认为 ITS的实验结果会出现错

误。本实验室在研究中也发现,红藻的 ITS 序列具有

多态性, 会干扰后续实验分析, 因此不推荐 ITS序列

作为红藻的 DNA Barcoding(未发表)。此外, UPA 序

列也开始广泛的测试, 以检测其在红藻分类鉴定中

的作用。一系列的研究表明, UPA序列具有在物种水

平上区分红藻的潜力[23-25]。本实验室的研究结果也

表明, UPA 序列具备区分红藻物种的潜力, 但是相

对 COI基因, UPA变异度较低, 是否可以区分亲缘关

系较近的物种需要进一步的实验验证。 

红藻DNA条码技术在实际应用中也取得了一定

的进展。江蓠科海藻是世界上主要的琼胶来源[26-27],

对于它的研究不仅具备极高的应用价值, 也具备很

高的生态价值; 传统上, 江蓠科在加拿大只有 3个种

的分布[28]。Saunders[29]检测了加拿大沿海诸省的 151

个样品的 COI 基因, 发现除传统的 3 个种之外,又发

现了一个“新”种。进一步的研究认为该种与美国

得克萨斯州收集到的样品具有相似的 COI 基因, 从

而 Saunders 提出了生物入侵的问题。此外 , 使用

DNA 条码技术还可以帮助研究人员发现隐藏种。

Robba 利用 COI 基因序列比对 , 在 Bangia fus-

copurpurea, Corallina officinalis均发现了隐藏种, 样

品之间具有 28~52bp 的差异[4]。Milstein[13]在研究紫

菜的基因条码时发现了一个 Porphyra acanthophora

的隐藏种 , 样品之间 COI 基因序列的差异达到了

11.6%。 

2.2  在褐藻研究方面的进展 

加拿大水域的墨角藻属(Fucus),传统上以栖息地, 

叶状体的形态, 繁殖特征为分类依据。但在实际应用

中, 却面临许多困难[30]。为了解决这一问题, Kucera

等[31]提取了 125 个样品 COI 基因的序列, 发现种内

的差异为 0.3%, 与红藻及其他许多物种相一致; 种

间水平上(5~23 个碱基不同), 却要低于红藻的水平

(大于 30个碱基)。但是与经典形态学分类法比较, 仍

可以将墨角藻属的不同种鉴别出。此外, DNA条码技

术还可以纠正传统分类学的错误。例如, Coyer等[32]

使用 COI 基因对加拿大墨角藻属进行了分子生物学

研究, 根据实验结果, Coyer等建议将 Fucu distichus

和 F.gardneri归为同一个种, 并且将加拿大的墨角藻

归为 4 个种, 除前述之外, 尚有太平洋的 F.spiralis, 
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大西洋的 F.vesiculosus 和 F.serratus。 

翅藻属(Alaria)由于易受环境因素的影响, 导致

在相似环境的分布区内, 同属各种之间形态学特征

极为相似, 有时难以区分[33-34]。Lane [35]研究了东北

太平洋 54个翅藻属样品的COI基因、ITS序列和 rbcL

基因后, 提出 COI 基因可以将翅藻属区分到种的水

平, 进而提出可将该基因应用于褐藻整体的分类鉴

定的理论; ITS 序列进化速率过快, 不适宜作为鉴定

翅藻属内种水平的分子生物工具;  rbcL基因由于保

守型过强, 不能将翅藻属区分到种的水平。此外, 他

还结合形态学 , 生态学及分子生物学的方法 , 提出

将 Alaria fistulosa从翅藻属内独立出来, 成为翅藻科

内的一个新属。 

为了进一步验证 COI 基因在褐藻分类鉴定方面

的作用, McDevit 研究了褐藻 9 科 106 个样品(包括

Alariaceae、Chordariaceae、Costariaceae、Dictyot-

aceae、Laminariaceae、Lessoniaceae、Phyllariaceae、

Sargassaceae 和 Scytosiphonaceae)的 COI 基因序列, 

发现种内变化为 0～0.46%, 种间变化为 3.04%～

10.80%, 可以将研究的样品区分到种的水平。同时, 

他也做了相关 ITS序列的研究, 发现种内变异为 0～

1%, 种间变异为 4.6%～6.3%, 其遗传分析时具有与

COI 基因相类似的结果, 也可以作为分类鉴定的手

段[36]。这一点与 Lane 等不同。但是相对于红藻的

DNA条码技术, 褐藻领域相关方面的研究尚显薄弱, 

需要进一步的发展。 

2.3  DNA 条形码技术在绿藻领域的进展 

黄海海域近年来发生大规模绿藻暴发现象[37],导

致了海洋生态问题以及社会问题[38]。Liu等采集发时

的样品, 结合形态学方法, 研究了样品的 ITS 序列, 

发现 2008 年在青岛海域发生的绿藻暴发现象是由

Ulva prolifera 引起的, 同时发现该种并非青岛原产, 

为绿藻大规模暴发的预防与溯源提供了科学依   

据[39-40]。Wang 等[41]使用 ITS 和 rbcL 序列研究了黄

海两侧石莼属(Ulva)与浒苔属(Enteromorpha)的分布, 

共计发现 5 种浒苔属, 3 种石莼属, 并显示了浒苔属

和石莼属在黄海两侧的分布区域。张晓雯等 [42]对

2008年黄海采集的 22个浒苔以及青岛海域采集的样

品利用 ITS和 5.8S序列进行分析, 发现完全一致, 应

成琦等[43]对 2008 年山东青岛, 江苏如东, 江苏连云

港海区采集的样品做了 ITS以及 18S序列分析, 结果

表明, 3个海区样品的 ITS以及 18S序列完全一致。 

Stam 等使用 ITS 基因研究了美国佛罗里达, 美

属维尔京群岛 , 巴哈马等地出售的蕨藻 , 在所有

256 个样品中共发现 14 个种 , 其中总状蕨藻

(Caulerpa racemosa)最为常见 , 其次为棒叶蕨藻

(Caulerpa sertularioides)等。Stam[44]指出, 为了监测

蕨藻的生物入侵, 必须使用 ITS 序列, 因为使用形

态学手段来鉴别蕨藻是不可靠的, 有超过 12%的错

误率。 

3  DNA 条形码技术的争议及前景 

经过近几年的发展, DNA 条形码技术已经取得

了较大进步 , 但是 , 在得到了许多生物学家的支持

也有部分学者对此持怀疑态度, 对该技术的价值存

在一些争议, 认为这个新技术会削弱或者取代以形

态学为基础的传统分类方法[45-46]。 

此外, 大型海藻 DNA条码技术的选择尚未有统

一标准。分类学家希望能应用一小段 DNA序列就可

以区别所有大型海藻。但根据目前的研究, 仅仅运用

COI 这一基因来实现对所有海藻种的鉴定仍然存在

很大的不足。例如, Hana 认为 COI 不适宜在绿藻鉴

定中使用(未发表), COI 基因也尚未发现合适的通用

引物; 传统形态学和分子生物学还未能达到有效的

结合。DNA 条码技术必须依赖传统的形态分类学, 

在条码技术数据库建立之前, 研究必须建立在形态

分类学研究的基础上 ; 建库后 , 验证要以形态分类

学结果作为参照标准[8]; Saunders认为现在关于大型海

藻 DNA条码技术的研究尚浅, 需要进一步加深[11]。 

目前 , 对生物资源 , 特别是野生资源的研究与

利用已经成为国家可持续发展能力的重要体现, 并

且, 在很大程度上已成为一个战略问题。此外, 对濒

危物种和外来物种入侵现象进行评估、监测和预警

也需要快速而准确地鉴定物种[9]。当前科学技术的发

展, 特别是分子生物学和生物信息学的发展与有机

结合, 为建立全面准确的 DNA条码技术数据库提供

了必要的基础。国家目前已启动或正在酝酿一些项

目用来将 DNA 条码技术应用到物种分类中,这不仅

反映了国际生物分类学和进化生物学发展的方向 , 

同时也赋予了在中国开展此类研究的良好时机。坐

落在山东青岛的中国科学院野生生物种质库海藻种

质库(URL: www.mbccc.ac.cn)目前在广泛收集和活

体保存我国自有海藻种质资源的基础上, 正致力于

建立相对完整的 DNA条码技术数据库, 用来识别我

国 18000km 海岸线上自然生长的数以千计的海藻物

种, 并且已在基础理论与实践上取得了一定的进展。
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相信随着时间的推移 , 更多工作的开展 , 能够被我

们利用的基因条码信息会越来越多。 

总之 , DNA 条码技术作为一个新的生物理论 , 

将产生重大的科学影响和经济意义, 同时也应引起

国内相关科学工作者更多的关注[10]。DNA条码技术

应该被更好、更广泛的应用于大型海藻的进化来源、

进化趋势、物种演变、分类学等方面的研究。 
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