
生物多样性  2019, 27 (5): 475–479                                                         doi: 10.17520/biods.2019161 
Biodiversity Science                                                              http://www.biodiversity-science.net 

 

—————————————————— 
收稿日期: 2019-05-13; 接受日期: 2019-05-13 
基金项目: 科技基础资源调查专项(2018FY100403) 
* 通讯作者 Author for correspondence. E-mail: xinzhoucaddis@icloud.com 

编
者
按

 

运用基因组学方法探究生物多样性:  
大数据时代的“胡克显微镜” 

周  欣* 
(中国农业大学植物保护学院昆虫学系, 北京  100193) 

Understanding biodiversity using genomics: Hooke’s microscope in the 
era of big data 
Xin Zhou* 
Department of Entomology, College of Plant Protection, China Agricultural University, Beijing 100193 

对生物多样性的好奇和欣赏是人类认识自然

的重要动力, 而以探究和描述生物多样性为主要内

容的分类学也是生命科学发展史上最早的分支学

科之一。生物多样性为人类发展提供了基础和资源, 
为生命机理的认知提供了模型, 也为维持可持续发

展的生态系统提供了重要的服务功能。 
分类学是生物多样性研究的基础, 是我们分析

多样性组成、度量多样性变化、评价生态系统质量

的核心工具。分类学使用生物固有的特征(traits)来进

行物种的界定(species delineation), 同时根据物种

的定义进行物种鉴定(species identification)。自林奈

建立现代分类学体系后(Linnaeus, 1758), 研究者得

以在一个稳定有序的方法系统内对物种的定义进

行验证和修订, 成就了近300年来分类学以及生物

多样性知识体系的持续性积累。应该说, 林奈分类

学系统是一个经历了时间考验的科学框架, 实现了

跨类群、跨学科的分类名称标准化。例如, 在林奈

系统下 , 发育生物学家基于模式昆虫黑腹果蝇

(Drosophila melanogaster)来理解微小RNA在发育

中的作用机理, 而进化生物学家得以研究这一机理

在果蝇属甚至昆虫纲中的普适性和演化历史(Belles, 
2017)。更重要的是, 林奈系统对新方法、新证据具

有强大的兼容性。随着科学技术的迅速发展, 可用

于分类学的特征从单一的外部形态学扩展到包括

内部器官结构、染色体特征、核酸/蛋白/小分子序

列、生理学等生物学或生态学特征的综合性证据。

而这些整合分类学特征均可以统一在林奈分类系

统下, 使得研究者不需要各自独创一套新的分类体

系, 而是可以在同一系统中不断完善物种的定义。 
在此大背景之下, 研究者认识到各种生物特征

在界定物种和认知生物多样性方面均存在自身的

优势和局限性。经典的形态分类学在特定的场景下

遇到了较大的挑战, 例如同一物种的不同形态(如
真菌的孢子和子实体, 昆虫的不同生活史阶段)或
生物体残片等。针对上述问题, 分子分类学(DNA 
taxonomy)应运而生。核酸序列既是生物遗传信息的

载体, 也是新性状产生的重要基础, 因而在演化过

程中既具有一定的保守性, 也具有较强的类群特异

性。这个特性很自然地被分类学家作为新的分类学

特征应用于物种鉴定当中。耐人寻味的是, 微生物

(真菌、细菌、病毒等)的形态分类本身存在较大的

困难, 这可能是促成分子分类及分子系统发育方法

(如16S rRNA基因)最早在该类群应用的主要原因

(Woese & Fox, 1977)。 
近十几年来, 在真核生物分子分类学领域最突

出的进展是国际DNA条形码项目 (International 
Barcode of Life)的建立和实施(Hebert et al, 2003)。
这项由全球科学家参与的大型国际合作使用标准
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化的DNA序列(DNA条形码)进行跨类群的物种研

究, 其核心数据库BOLD (Barcode of Life Databases) 
(Ratnasingham & Herbert, 2007)已包含700多万条条

形码序列 , 涉及近 60万物种级别的分类单元

(www.boldsystems.org, 截至2019年5月)。在统一的

国际标准下, DNA条形码允许研究者对有研究基础

的、生态系统中常见的动植物物种进行鉴定, 并且

对分类学和基于分类数据的应用科学产生了巨大

的推动作用。我国DNA条形码研究的发展与国际保

持同步, 近年来在相关应用方面也取得了长足的进

步(参见《生物多样性》2015年第3期“DNA条形码

应用进展专题”的总结)。作为新的特征证据, DNA
条形码在为物种鉴定提供方法的同时, 也起到了搭

建分类学知识桥梁的关键作用。它通过林奈双名法

系统, 将具有物种特异性的分子序列与该物种相关

的生物学知识关联起来。在构建条形码参考数据库

的过程中, 这个关键步骤是在分类学家的支撑和监

督指导下完成的, 这也为分子分类学走向高通量混

合体系生物分类奠定了重要基础。 
尽管以DNA条形码为代表的分子分类学取得

了重要进展, 但该方法在生物多样性的实际研究和

应用中存在明显的局限性。一方面, 生物多样性研

究中采集的大部分样本是由多物种组成的, 而DNA
条形码的核心技术则建立在单一生物样本的分析

基础之上, 包括样本的分拣, DNA的提取、扩增和测

序等。而生物群落的自然分布及定植状态通常不利

于单个样本的分离(如土壤动物群落, 肠道菌群等), 
这就极大地限制了条形码技术在复杂生态样本分

析中的应用(Hajibabaei et al, 2011)。另一方面, 环境

中存在大量游离DNA, 这些核酸物质包含了该环境

的生物多样性组成信息, 而核酸样本的分离在操作

上则更加困难(Creer et al, 2016)。相比之下, 高通量

测序技术(high-throughput sequencing)可以同时对大

量的核酸片段进行测序, 并通过生物信息分析对测

序的结果进行序列的拆分和物种鉴定, 较好地应对

了环境混合生物多样性研究的挑战(Zhou et al, 
2013)。 

为了及时地反映我国在本领域的研究进展和

科研热点,《生物多样性》期刊特组织了本期“生物

多样性基因组学专辑”, 由9篇论文组成, 包括6篇
综述和3篇研究论文。 

目前, 使用环境游离DNA (environmental DNA, 

eDNA)进行群落多样性分析最能体现多样性组学

技术的优势, 也是最早开展的系列研究之一。由于

eDNA主要是由生物释放到环境中的DNA组成的, 
检测eDNA样品具有非损伤性采样的优势(即无需

采集生物样本本身), 在很大程度上避免了对生物

群落的干扰, 也有利于检测较为隐蔽的类群。基于

eDNA的宏条形码(eDNA metabarcoding)被广泛应

用于水体(Fronhofer et al, 2018)和土壤群落(Bahram 
et al, 2018)的多样性监测研究中, 并可以与已有的

环境监测(environment monitoring)方法较好地契合。

在淡水生态系统中, 利用大型底栖无脊椎动物多样

性的组成和动态变化进行水体质量评估, 是水生态

研究与应用中的关键步骤。在本专辑中, 李萌等

(2019)综述了环境DNA技术在这一领域的应用潜力

及进展, 强调了eDNA技术对于摸清我国水体生态

系统多样性组成的重要性。由于高通量测序技术具

有较高的灵敏性, 该方法对于目标物种的检测具有

明显的优势, 比如从环境样本中排查是否存在入侵

或检验检疫有害物种等。李晗溪等(2019)针对水生

生态系统入侵生物的早期监测与预警论述了eDNA
和宏条形码技术结合的应用前景, 以及引物选择、

数据准确性、参考数据库完整性等的影响。李诣远

等(2019)建立了宏条形码分析的自动化流程EPPS, 
将基于eDNA的多样性分析进一步简化, 降低了操

作分析的难度, 并有利于在不同研究之间进行结果

共享。 
高通量分子分类方法的另一个重要的应用领

域是生态网络的分析和构建。在动物(如肉食动物、

草食动物、吸血节肢动物等 ) 的食性分析中

(Calvignac-Spencer et al, 2013; De Barba et al, 2014), 
肠道内容物的准确鉴定是构建食物网络的关键环

节。多样性组学分析方法可以提供可靠的食物组成

信息, 很好地解决了消化过程对食物形态特征破坏

的问题。与此类似, 多样性组学分析方法也有助于

研究传粉动物的携粉组成(Bell et al, 2018; 郎丹丹

等, 2018), 为传粉网络的构建提供关键信息。在本

专辑中, 邵昕宁等(2019)使用宏条形码技术分析了

川西高原的7种食肉动物的食性组成, 发现狼(Canis 
lupus)、狗(C. lupus familiaris)、棕熊(Ursus arctos)、
豹猫(Prionailurus bengalensis)等在捕食种类上存在

共性与一定的分化, 积累了基础数据, 并有针对性

地讨论了与保护生物学相关的问题, 如野生动物与© 生
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人类社区发展建设的相关性等。 
微生物多样性研究的进展在很大程度上得益

于技术方法的进步。300多年前, 胡克基于显微镜的

观察结果发表了经典著作Micrographia (Hooke, 
1665), 将生命科学带入微观世界。而分子分类学, 
特别是高通量测序方法对于微生物研究的意义, 可
以类比为显微镜对于微观生物学的贡献, 让我们从

核酸水平重新认知微生物多样性。近期基于高通量

测序技术的环境微生物研究揭示 , 在海洋

(Sunagawa et al, 2015)、土壤(Thompson et al, 2017; 
Bahram et al, 2018)以及无脊椎动物宿主(Shi et al, 
2016)中均存在大量无法用经典方法检测到的细菌

和病毒多样性。围绕人类肠道菌群的研究也取得了

突飞猛进的发展, 组学研究揭示了大量未知的菌类

多样性, 并逐步证明肠道微生态系统对宿主具有重

要的功能作用(Qin et al, 2010)。与此类似, 小鼠

(Xiao et al, 2015)、猪(Xiao et al, 2016)和蜜蜂(Zheng 
et al, 2018)等模式动物的肠道菌群研究也取得了突

破, 为理解宿主–共生微生物的关系提供了更广泛

的模式平台。在本专辑中, 肖雅倩等(2019)综述了模

式动物中共生微生物研究的进展, 包括斑马鱼、小

鼠、猪和猕猴等, 并强调了宏基因组等新方法对于

本领域的推动作用。唐敏等(2019)则探讨了景观环

境通过肠道微生物系统对传粉蜜蜂产生影响的可

能性, 提出肠道宏基因组学将有助于揭示环境–宿
主之间新的互作机制。 

目前大部分基于基因组学技术的多样性分析

方法依赖于较短的DNA参考序列进行物种鉴定, 比
如线粒体或叶绿体标准条形码序列的部分片段, 以
及16S rRNA基因的部分区域等。这些方法的优势是

可以充分利用现有的参考数据库(如DNA条形码)进
行多样性分析, 并通过针对靶标片段的扩增获取大

量扩增子产物, 减少了对样本量的要求。显而易见, 
标准条形码数据库的构建对于高通量分子分类的

准确性至关重要, 准确到物种的多样性组成信息使

生物群落的组成单位不再是人为定义的可操作分

类单元(operational taxonomic unit, OTU), 而是具备

生物学特征的进化单元。随之而来的是针对关键类

群的DNA参考数据库的不断完善。在本专辑中, 张
雪等(2019)构建了更为完整的蜜蜂核心肠道菌16S 
rRNA基因数据库, 补充了东方蜜蜂(Apis cerana)核
心菌Apibacter等的序列, 对蜜蜂肠道微生物数据库

进行了优化。同时, 基于高通量测序技术构建标准

DNA条形码数据库的方法(刘山林, 2019)在降低分

析成本的同时, 也克服了二代测序技术读长(read 
length)短的缺点, 有助于进一步提高标准DNA条形

码参考数据库的完整性。另一方面, 近期的相关研

究扩展了高通量分子分类研究中可用于分类的参

考序列的范围, 例如使用全长16S基因(Karst et al, 
2018)、全线粒体(Crampton-Platt et al, 2016)、全叶

绿体(Lang et al, 2018)甚至全基因组进行物种分类

(Hollingsworth et al, 2016)。在本专辑中, 许亚昆等

(2019)小结了近期基于三代测序技术的微生物组学

的技术和研究进展, 指出长读长高通量测序可提高

菌群多样性的分析效率, 甚至可以揭示表观修饰等

遗传特征。 
一系列新方法特别是基于高通量测序技术的

新流程, 大大降低了基因组级别数据库构建的门槛, 
为更高效地利用DNA序列进行分类研究创造了条

件。值得关注的是, 我国学者近期在动植物质体基

因组研究领域取得了一系列令人瞩目的进展, 基于

线粒体基因组的昆虫系统发育研究(Song et al, 2016; 
Wang et al, 2016; Nie et al, 2017; Tang et al, 2019)和
基于叶绿体基因组的植物系统发育研究(Li et al, 
2019)都为未来分子分类学的升级提供了重要的数

据和方法学基础。而基于宏基因组(metagenomics)
的分析将有助于在功能基因的遗传多样性维度上

来理解生物多样性组成。 
从生物类群和生境类型的研究范畴来看, 我国

目前的生物多样性组学应用主要集中在水体多样

性、动物食性分析、模式动物肠道菌群研究和物种

互作的工作中。我们期待, 随着相关研究方法的成

熟和推广, 基于高通量测序技术的多样性分析将成

为群落生态学研究、生态网络构建、生态环境监测、

检验检疫应用、与健康相关的微生物学等领域的常

规分析手段。而本领域未来的主要挑战可能来自生

物样本采集和保存方法的优化, 以及生物大数据分

析方法的流程化、标准化等。这些都为生物多样性

科学研究在大数据时代产生新的概念、理论和方法

体系提供了新的发展机遇。 
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