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摘　 要: 为全面了解植物 ＤＮＡ 条形码研究领域的发展和最新动态ꎬ探讨中国 ＤＮＡ 条形码发展的状态和前

景ꎬ该文利用 Ｗｅｂ ｏｆ Ｓｃｉｅｎｃｅ 数据库对该研究领域进行文献计量学统计ꎬ并对引用频次、研究热点和研究前

沿进行了可视化分析ꎮ 结果表明:(１)中国、美国、加拿大学者在该领域文献贡献率最大ꎬ中国研究机构发文

量领先ꎬ但美国、加拿大科研机构论文质量较高ꎬ影响力较大ꎮ (２)２００９ 年是该领域研究的高峰期ꎬ该研究

领域的前沿和研究热点主要集中在物种的识别和生物多样性应用、ＤＮＡ 条形码候选序列筛选和鉴定技术

的规范化ꎮ (３)中国学者在植物 ＤＮＡ 条形码领域研究具有领军作用和很高的影响力ꎬ国家提倡中药产业的

发展也推动了我国 ＤＮＡ 条形码蓬勃发展ꎬ但论文的质量和影响力与美国、英国、加拿大等发达国家研究还

有一定差距ꎬ应加大与发达国家科研机构合作ꎬ提高研究能力ꎬＤＮＡ 条形码技术在植物的鉴定、分类和生物

多样性的保护起到非常重要的作用ꎮ 这表明建立一个更全面、通用的全球植物 ＤＮＡ 条码库以及开发新的

标记并采用新的测序技术是植物 ＤＮＡ 条形码研究的未来前景ꎮ
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　 　 ＤＮＡ 条形码技术是利用标准的基因片段对物

种进行快速鉴定(Ｈｅｂｅｒｔ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００３)ꎬ 该技术提

供了可信息化的分类学标准和有效的分类学手

段ꎬ已经被成功用于生物物种鉴定和分类( Ｌｉｕ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１１)ꎬ生物多样性调查( Ｌａｈａｙｅꎬ ２００８)和生

态学研究(Ｖａｌｅｎｔｉｎｉꎬ ２００９)等领域ꎬ并成为进展最

迅速的学科前沿之一ꎮ 生命条形码数据 (ＢＯＬＤ)
系统提供了主要针对动物类群 ＤＮＡ 条形码研究

的技术规范ꎬ由于植物本身的生物学特性与所使

用的条形码不同ꎬ植物 ＤＮＡ 条形码研究相对滞后

些ꎬ然而其作为一个 ＤＮＡ 条形码的研究领域重要

内容之一ꎬ植物 ＤＮＡ 条形码不仅受到植物学研究

的影响ꎬ又同时受到了分子生物学和生物信息学

相互渗透和影响ꎮ ＤＮＡ 条形码在植物中研究及应

用不断增多ꎬ Ｂｌａｘｔｅｒ(２００４)对 ＤＮＡ 条形码的在分

类中应用前景进行了分析ꎬＫｒｅｓｓ ｅｔ ａｌ.(２００５)利用

ＤＮＡ 条 形 码 技 术 鉴 定 开 花 植 物ꎬ Ｃｈａｓｅ ｅｔ ａｌ.
(２００７)提出关于陆生植物条形码的标准化方法的

建议ꎬ２００９ 年 ＣＢＯＬ Ｐｌａｎｔ Ｗｏｒｋｉｎｇ Ｇｒｏｕｐ 开展 ＤＮＡ
条形码技术在陆生植物的应用ꎬ２０１７ 年 Ｂａｓｈｉｒ Ｍｏ￣
ｈａｍｍｅｄ Ａｂｕｂａｋａｒ 对 ＤＮＡ 条形码在草药产品中的

鉴定 应 用 进 行 回 顾 和 总 结 ( Ｍｏｈａｍｍｅｄ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１７)ꎬＤＮＡ 条形码技术在植物上的研究和应用在

源源不断的增加ꎮ
文献计量学是利用数学和统计学方法来分析

相关知识载体ꎬ从而获取有价值信息的一门交叉

学科(赵蓉英和许丽敏ꎬ ２０１０)ꎮ 一个学科或一个

研究领域的发展情况ꎬ必然表现在相关论文的发

表和被引用方面ꎬ因此文献计量学可以用于分析、
描述学科发展状况和预测学科发展趋势ꎬ再通过

绘制知识图谱将结果以图形的形式直观、形象地

表达出来(顾洪涛和王筠ꎬ ２０１３)ꎮ 目前用文献计

量学对 ＤＮＡ 条形码在植物上的研究领域总体分

析见报道的虽然不多ꎬ但国内外已经有很多基于

Ｗｅｂ ｏｆ Ｓｃｉｅｎｃｅ 数据库对文献进行文献计量学统计

分析ꎬ如 孙 秀 焕 和 路 文 如 ( ２０１２ ) 基 于 Ｗｅｂ ｏｆ
Ｓｃｉｅｎｃｅ 分析了水稻研究态势ꎬ杨华等(２０１３)进行

了国际茶多酚类研究文献发展态势研究ꎬＧａｒｆｉｅｌｄ
(２００９)利用 Ｈｉｓｔｃｉｔｅ 软件对科学史进行可视化分

析ꎮ 本研究基于 Ｗｅｂ ｏｆ Ｓｃｉｅｎｃｅ 数据库ꎬ对 ２００３—
２０１６ 年植物 ＤＮＡ 条形码国际文献进行文献计量

学统计和分析ꎬ再利用 Ｈｉｓｔｃｉｔｅ 和 Ｃｉｔｅｓｐａｃｅ 软件对

该研究领域进行了可视化分析ꎬ达到对植物 ＤＮＡ
条形码研究领域文献信息全面了解ꎮ

１　 数据来源与数据处理

１.１ 数据来源

以 Ｗｅｂ ｏｆ Ｓｃｉｅｎｃｅ(ＷｏＳ)核心合集为数据来源ꎬ
时间跨度为 ２００３—２０１６ 年ꎬ以(“ＤＮＡ ｂａｒｃｏｄｉｎｇ” ｏｒ
“ＤＮＡ ｂａｒ ｃｏｄｉｎｇ” ｏｒ “ＤＮＡ ｂａｒｃｏｄｅ” ｏｒ “ＤＮＡ ｂａｒ￣
ｃｏｄｅｓ”) ｐｌａｎｔ 为 Ｔｏｐｉｃ 进行精确检索ꎬ下载文献信

息保存为纯文本文档ꎬ为后续分析做准备ꎮ
１.２ 数据处理

１.２.１ Ｗｅｂ ｏｆ Ｓｃｉｅｎｃｅ 文献处理 　 通过在线 ｈｔｔｐ: / /
ｉｐ￣ｓｃｉｅｎｃｅ. ｔｈｏｍｓｏｎｒｅｕｔｅｒｓ. ｃｏｍ / ｔｈａｎｋｓ / ｈｉｓｔｃｉｔｅ / 网

站ꎬ获得 Ｈｉｓｔｃｉｔｅ 软件ꎬ同时把 Ｗｅｂ ｏｆ Ｓｃｉｅｎｃｅ 获得

的文献信息整合为一个完整的 ｔｘｔ 文档ꎬ导入

Ｈｉｓｔｃｉｔｅ 软件ꎬ基于 Ｗｅｂ ｏｆ Ｓｃｉｅｎｃｅ 创建引文报告和

分析检索结果以及 Ｈｉｓｔｃｉｔｅ 统计ꎬ分析的内容主要

包括:每年出版的文献量、被引频次、核心作者、出
版的期刊、主要研究机构和国家 /地区等( Ｓｈａｄｂｏｌｔ
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ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１３ꎻ Ｂｈａｒａｔｈｉꎬ ２０１３)ꎮ
１.２.２ Ｈｉｓｔｃｉｔｅ 文献处理　 以 ＬＣＳ 作为节点ꎬ再用其

中的 Ｇｒａｐｈ ｍａｋｅｒ 制作引文编年图ꎬ探究文献间的

引用关系及获得重要文献ꎮ
１.２.３ 研究热点的可视化分析 　 将分析后获得的

文献信息导入 Ｃｉｔｅｓｐａｃｅ 软件中ꎬ对该领域研究热

点、研究前沿和突现点进行可视化分析ꎮ

２　 结果与分析

用植物 ＤＮＡ 条形码为主题在 Ｗｅｂ ｏｆ Ｓｃｉｅｎｃｅ
核心合集上进行检索ꎬ共获得检索结果为 １ ０９７
条ꎬ这些论文的被引频次总计为 ２７ １２５ 次ꎬ去除自

引频次 １８ ９２２ 次ꎮ
２.１ 发文量和引文量分析

基于 Ｗｅｂ ｏｆ Ｓｃｉｅｎｃｅ 核 心 合 集ꎬ 时 间 段 位

２００３—２０１６ 年ꎬ以 ＤＮＡ 条形码为关键词进行检

索ꎬ用 Ｗｅｂ ｏｆ Ｓｃｉｅｎｃｅ 在线工具进行引文报告分

析ꎬ通过创建引文报告获得每年文献量和被引频

次(图 １ꎬ图 ２)ꎮ

图 １　 每年出版的文献数
Ｆｉｇ. １　 Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ａｎｎｕａｌｌｙ ｐｕｂｌｉｓｈｅｄ ｉｔｅｍｓ

从图 １ 和图 ２ 可以看出ꎬ每年文献量从 ２００３
年的个位数篇到 ２０１６ 接近 ２００ 多篇ꎬ文献发文量

不断增多ꎬ每年的被引频次从 ２００４ 年 ０ 次至 ２０１６
年接近 ５ ０００ 次ꎬ增加的速率不断加大ꎬ从 ２００９ 年

后文献量和论文被引用数量ꎬ呈现快速的增长ꎬ表
明该研究领域稳定发展ꎮ

图 ２　 按年份的被引频次
Ｆｉｇ. ２　 Ａｎｎｕａｌ ｃｉｔａｔｉｏｎ ｆｒｅｑｕｅｎｃｉｅｓ

２.２ 论文被引数量分析

对获得原始文档的适当修改ꎬ导入 Ｈｉｓｔｃｉｔｅ 软

件ꎬ进行 ＬＣＳ(Ｌｏｃａｌ Ｃｉｔａｔｉｏｎ Ｓｃｏｒｅ )和 ＧＣＳ(Ｇｌｏｂａｌ
Ｃｉｔａｔｉｏｎ Ｓｃｏｒｅ)指标分析(图 ３ꎬ图 ４)ꎮ ＬＣＳ 是指论

文在本地数据集(ＷｏＳ 中输入关键词后导出的所

有文献)中被引用次数ꎬＬＧＳ 值越高表示该论文在

该研究领域内的重要性高ꎬＧＣＳ 值指论文在整个

ＷｏＳ 数据中的总被引次数ꎬ但施引论文不一定是

该领域内的论文ꎮ
图 ３ 和图 ４ 为 ２００３—２０１６ 年每年 ＴＬＣＳ(Ｔｏｔａｌ

Ｌｏｃａｌ Ｃｉｔａｔｉｏｎ Ｓｃｏｒｅ)和 ＴＧＣＳ( Ｔｏｔａｌ Ｇｌｏｂａｌ Ｃｉｔａｔｉｏｎ
Ｓｃｏｒｅ)的统计图ꎮ 从图 ３ 和图 ４ 可以看出ꎬＴＬＣＳ
和 ＴＧＣＳ 都在 ２００７—２０１２ 年这几段达到较高水

平ꎬ而后半段 ２０１３ 年开始都呈下降趋势ꎬ这种趋

势与每年的发文量和论文引用数量不一致ꎮ ＴＬＣＳ
和 ＴＧＣＳ 在 ２００９ 年都达到了高峰期ꎬ２００９ 年发的

文献对该领域研究具有重要的作用和很大的影响

力ꎬ其中 ＣＢＯＬ Ｐｌａｎｔ Ｗｏｒｋｉｎｇ Ｇｒｏｕｐ、Ｈｏｌｌｉｎｇｓｗｏｒｔｈ
ＭＬ 等合作发表的论文 “ Ａ ＤＮＡ ｂａｒｃｏｄｅ ｆｏｒ ｌａｎｄ
ｐｌａｎｔｓ”和“Ｓｅｌｅｃｔｉｎｇ ｂａｒｃｏｄｉｎｇ ｌｏｃｉ ｆｏｒ ｐｌａｎｔｓ: ｅｖａｌｕａ￣
ｔｉｏｎ ｏｆ ｓｅｖｅｎ ｃａｎｄｉｄａｔｅ ｌｏｃｉ ｗｉｔｈ ｓｐｅｃｉｅｓ￣ｌｅｖｅｌ
ｓａｍｐｌｉｎｇ ｉｎ ｔｈｒｅｅ ｄｉｖｅｒｇｅｎｔ ｇｒｏｕｐｓ ｏｆ ｌａｎｄ ｐｌａｎｔｓ”
(Ｈｏｌｌｉｎｇｓｗｏｒｔｈ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００９)ꎬ前者对现有的 ７ 条候

选 ＤＮＡ 条形码进行对比ꎬ推荐 ｒｂｃＬ ＋ ｍａｔＫ 组合作

为陆生植物 ＤＮＡ 条形码的标准ꎬ后者是对陆生植

物 ＤＮＡ 条形码提出了 ７ 条候选序列 ( ａｔｐＦ￣ａｔｐＨ
ｓｐａｃｅｒꎬ ｍａｔＫ ｇｅｎｅꎬ ｒｂｃＬ ｇｅｎｅꎬ ｒｐｏＢ ｇｅｎｅꎬ ｒｐｏＣ１
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ｇｅｎｅꎬ ｐｓｂＫ￣ｐｓｂＩ ｓｐａｃｅｒꎬ ａｎｄ ｔｒｎＨ￣ｐｓｂＡ ｓｐａｃｅｒ)ꎬ两
篇论文对后面陆生植物 ＤＮＡ 条形码的研究起到

了指导性作用ꎮ 从后面的文献被引用频次的可视

化分析得出ꎬ依据 ＴＬＳ 值获得排名前 ３０ 的论文ꎬ
其中 ２００９ 年附近文献就有 １３ 篇ꎬ可见 ２００９ 年是

植物 ＤＮＡ 条形码的研究的高峰期和热点区ꎮ

图 ３　 每年论文被引数统计
Ｆｉｇ. ３　 Ａｎｎｕａｌ ｄｏｃｕｍｅｎｔ ｃｉｔｅｄ ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ

图 ４　 每年论文被引数统计
Ｆｉｇ. ４　 Ａｎｎｕａｌ ｔｏｔａｌ ｇｌｏｂａｌ ｃｉｔａｔｉｏｎ ｓｃｏｒｅ

２.３ 核心作者分析

把获得文献信息导入 Ｈｉｓｔｃｉｔｅ 软件进行分析ꎬ
获得 ２００３—２０１６ 年发表有关植物 ＤＮＡ 条形码英

文论文的作者有 ４ ０２３ 位ꎬ筛选出发文量前 １０ 的

作者(表 １)ꎬ其中有 ５ 名为中国学者ꎬ说明中国在

这一领域研究文献贡献率很大ꎬ但从文献的被引

用频次上和影响力上ꎬ与国外学者有一定差距ꎬ核
心作者中是美国 Ｓｍｉｔｈｓｏｎｉａｎ Ｉｎｓｔｉｔｕｔｉｏｎ 的 Ｋｒｅｓｓ ＷＪ
的 ＴＬＣＳ 最高ꎬ其次是加拿大 Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ Ｇｕｅｌｐｈ

的 Ｎｅｗｍａｓｔｅｒ ＳＧꎬ中国中医科学院中药研究所陈士

林教授在中药材 ＤＮＡ 条形码研究具有很高的成

就ꎬ所编写«中国药典中药材 ＤＮＡ 条形码标准序

列»是该行业指导性书籍ꎬ发文量第二是中国医学

科学院药用植物研究所的宋经元教授ꎬ在中药

ＤＮＡ 条形码鉴定研究中起到领头羊的作用ꎮ

表 １　 论文数量前 １０ 名学者
Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｏｐ ｔｅｎ ａｕｔｈｏｒｓ ｗｉｔｈ ｍｏｓｔ ｐｕｂｌｉｃａｔｉｏｎｓ

序号
Ｎｏ.

作者
Ａｕｔｈｏｒ

发文数
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ｐｕｂｌｉｃａｔｉｏｎ

ＴＬＣＳ ＴＧＣＳ

１ Ｃｈｅｎ ＳＬ ４８ ６３４ １ ９３６

２ Ｓｏｎｇ ＪＹ ３２ ３９０ １ ４６３

３ Ｎｅｗｍａｓｔｅｒ ＳＧ ２９ ９０７ １ ９２８

４ Ｙａｏ Ｈ ２９ ３０５ １ ２４１

５ Ｋｒｅｓｓ ＷＪ ２５ １ ０１３ ２ ７２３

６ Ｈｅｂｅｒｔ ＰＤＮ ２１ ２５９ ２ ２２０

７ Ｒａｇｕｐａｔｈｙ Ｓ １８ ２６４ ５４９

８ Ｈａｊｉｂａｂａｅｉ Ｍ １７ ５６８ １ ４８８

９ Ｌｉ ＤＺ １７ ２７３ ５７１

１０ Ｐａｎｇ ＸＨ １７ ２３０ １ ０８５

２.４ 国家(地区)和研究机构分析

对国家(地区)和研究机构文献量进行统计ꎬ
排名前 １０ 见表 ２ 和表 ３ꎮ 从表 ２ 可以看出ꎬ发文

量前五的国家都是在 ＤＮＡ 条形码研究领域进行

比较早或者具有植物研究传统国家ꎬ美国和中国

发文量最多ꎬ且数量相差不大ꎬ与其他国家(地区)
相比优势很明显ꎬ但从文献的影响力和被引用频

次来看ꎬ中国与美国、加拿大和英国都有差距ꎬ可
能跟我们国家科技发展相对滞后或文化有关ꎬ但
是从前 １０ 名国家(地区)上看ꎬ该领域的研究主要

集中在科技相对发达的国家和地区ꎬ中国对该领

域的研究也有很多成绩和贡献ꎮ
从表 ３ 的研究机构前 １０ 名可以看出ꎬ与核心

作者和国家相似的结果ꎬ进行植物 ＤＮＡ 条形码研

究主要机构还是集中在 ３ 个国家ꎬ中国、加拿大、
美国ꎬ中国科学院发文量最多ꎮ 以 ＴＬＣＳ 为指标进

行排序(表 ４)ꎬ前 ３ 名为英国 Ｒｏｙａｌ Ｂｏｔ Ｇａｒｄｅｎｓꎬ加
拿大的 Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ Ｇｕｅｌｐｈ 和美国的 Ｓｍｉｔｈｓｏｎｉａｎ
Ｉｎｓｔｉｔｕｔｉｏｎꎬ前 １０ 名研究机构没有中国研究机构ꎮ
因此ꎬ从发文量来看ꎬ 前 １０ 名中有四个中国研究机
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表 ２　 发表文献量排名前 １０ 的国家和地区
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔｏｐ ｔｅｎ ｃｏｕｎｔｒｉｅｓ / ａｒｅａｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｐｕｂｌｉｃａｔｉｏｎｓ

序号
Ｎｏ.

国家
Ｃｏｕｎｔｒｙ

发文数
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ｐｕｂｌｉｃａｔｉｏｎ

ＴＬＣＳ ＴＧＣＳ

１ ＵＳＡ ２４７ ２ ２６０ １０ ６０８

２ Ｃｈｉｎａ ２４５ １ ０９７ ３ ５６９

３ Ｃａｎａｄａ １４１ １ ３９５ ６ ４０３

４ ＵＫ １０６ １ ９０２ ５ ９４２

５ Ｉｎｄｉａ ８３ １４０ ７４６

６ Ｇｅｒｍａｎｙ ６６ １５１ １ ７５２

７ Ｉｔａｌｙ ６４ ２４７ １ ４６６

８ Ｆｒａｎｃｅ ６０ ４３７ ２ ８５７

９ Ａｕｓｔｒａｌｉａ ４２ ６８ ８６２

１０ Ｎｅｔｈｅｒｌａｎｄｓ ４１ ７６ １ ４７５

表 ３　 发文量前 １０ 位的机构
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｔｏｐ ｔｅｎ ｉｎｓｔｉｔｕｔｉｏｎｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｐｕｂｌｉｃａｔｉｏｎｓ

序号
Ｎｏ.

　 　 机构
　 　 Ｉｎｓｔｉｔｕｔｉｏｎ

发文数
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ｐｕｂｌｉｃａｔｉｏｎ

ＴＬＣＳ ＴＧＣＳ

１ Ｃｈｉｎｅｓｅ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ １０５ ４８９ １ ４５８

２ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ Ｇｕｅｌｐｈ ６９ １ ２１８ ４ ３９０

３ Ｃｈｉｎｅｓｅ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ Ｍｅｄｉｃａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ ６１ ４９１ １ ２３３

４ Ｓｍｉｔｈｓｏｎｉａｎ Ｉｎｓｔｉｔｕｔｉｏｎ ４５ １ ０７８ ３ １６８

５ Ｐｅｋｉｎｇ Ｕｎｉｏｎ Ｍｅｄｉｃａｌ Ｃｏｌｌｅｇｅ ２８ １１７ ７２３

６ Ｃｈｉｎａ Ａｃａｄｅｍｙ Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｍｅｄｉｃａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ ２５ ７０ ３２９

７ Ｒｏｙａｌ Ｂｏｔａｎｉｃ Ｇａｒｄｅｎｓ ２４ １ ４２９ ３ ０５２

８ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒｅ ａｎｄＡｇｒｉ￣Ｆｏｏｄ Ｃａｎａｄａ ２１ １１５ ９９０

９ Ｎａｔｕｒａｌ Ｈｉｓｔｏｒｙ Ｍｕｓｅｕｍ ２０ ５７５ １ ５１２

１０ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ Ｏｓｌｏ １８ ２９ ９８１

构ꎬ说明我国有很多学者在进行植物 ＤＮＡ 研究ꎬ
并且也获得不错的成果ꎮ
２.５ 核心期刊

对于学术期刊的发文量与引文量统计不仅可

以让我们知道不同期刊在该领域的影响力ꎬ也能

为学者们选择目标期刊投稿与参考文献研究提供

有价值的参考依据ꎮ 对相关的期刊进行分析ꎬ总
共有 ３３８ 个期刊发表于植物 ＤＮＡ 条形码相关论

文ꎬ以发文量进行排名ꎬ前 １０ 名期刊见表 ５ꎬ发表

在 ＰＬＯＳ ＯＮＥ 期刊上的文献量最大ꎬ其次是 ＭＯ￣
ＬＥＣＵＬＡＲ ＥＣＯＬＯＧＹ ＲＥＳＯＵＲＣＥＳ 和 ＧＥＮＯＭＥꎬ核
心期刊中大部分都是与分子和系统进化相关ꎬ

表 ４　 ＴＬＣＳ 前 １０ 位的机构
Ｔａｂｌｅ ４　 Ｔｏｐ ｔｅｎ ｉｎｓｔｉｔｕｔｉｏｎｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ＴＬＣＳ

序号
Ｎｏ.

机构
Ｉｎｓｔｉｔｕｔｉｏｎ

发文数
Ｎｕｍｂｅｒ

ｏｆ ｐｕｂｌｉｃａｔｉｏｎ
ＴＬＣＳ ＴＧＣＳ

１ Ｒｏｙａｌ Ｂｏｔａｎｉｃ Ｇａｒｄｅｎｓ ２４ １ ４２９ ３ ０５２

２ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ Ｇｕｅｌｐｈ ６９ １ ２１８ ４ ３９０

３ Ｓｍｉｔｈｓｏｎｉａｎ Ｉｎｓｔｉｔｕｔｉｏｎ ４５ １ ０７８ ３ １６８

４ Ｎｅｗ Ｙｏｒｋ Ｂｏｔａｎｉｃ Ｇａｒｄｅｎ １７ ７０２ １ ８２５

５ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ Ｊｏｈａｎｎｅｓｂｕｒｇ １４ ６１６ １ １３２

６ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ Ｃｏｓｔａ Ｒｉｃａ ４ ６０６ １ １１７

７ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ Ｐｅｎｎ １８ ５７７ ２ ６６５

８ Ｎａｔｕｒａｌ Ｈｉｓｔｏｒｙ Ｍｕｓｅｕｍ ２０ ５７５ １ ５１２

９ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｄａｄ Ｎａｃｉｏｎａｌ Ａｕｔｏｎｏｍａ ｄｅ Ｍｅｘｉｃｏ ９ ５４７ １ ００４

１０ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ Ｔｏｒｏｎｔｏ １１ ５４６ １ ４５０

表 ５　 发文量前 １０ 的核心期刊
Ｔａｂｌｅ ５　 Ｔｏｐ ｔｅｎ ｏｆ ｐｌａｎｔ ＤＮＡ ｂａｒｃｏｄｉｎｇ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｒｅｃｏｒｄｓ

序号
Ｎｏ.

期刊
Ｊｏｕｒｎａｌ

论文数
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ｐｕｂｌｉｃａｔｉｏｎ

ＴＬＣＳ ＴＧＣＳ

１ ＰＬＯＳ ＯＮＥ １１６ ０ ３ ９９５

２ ＭＯＬＥＣＵＬＡＲ ＥＣＯＬＯＧＹ
ＲＥＳＯＵＲＣＥＳ

７１ １ ００２ ２ ５２８

３ ＧＥＮＯＭＥ ３７ １２ １１６

４ ＺＯＯＫＥＹＳ ２６ ２８ １２７

５ ＧＥＮＥＴＩＣＳ ＡＮＤ
ＭＯＬＥＣＵＬＡＲ ＲＥＳＥＡＲＣＨ

２５ ２５ ８０

６ ＪＯＵＲＮＡＬ ＯＦ ＳＹＳＴＥＭＡＴＩＣＳ
ＡＮＤ ＥＶＯＬＵＴＩＯＮ

２４ ２４８ ４００

７ ＭＯＬＥＣＵＬＡＲ ＥＣＯＬＯＧＹ ２０ ５５ ４５６

８ ＰＬＡＮＴＡ ＭＥＤＩＣＡ ２０ １８５ ３８０

９ ＺＯＯＴＡＸＡ ２０ １０ ８４

１０ ＴＡＸＯＮ １７ ４１６ ６５８

ＰＬＯＳ ＯＮＥ 期刊 ＴＬＣＳ 值为 ０ꎬ而 ＴＧＣＳ 值比较大ꎬ
说明相对而言该期刊发表的植物 ＤＮＡ 条形码领

域杂志的影响力较低ꎬ但是对于其他领域研究发

展具有重要参考价值ꎮ
２.６ 被引频次的可视化分析

用 Ｈｉｓｔｃｉｔｅ 软件中 ｍａｋｅ ｇｒａｐｈ 功能ꎬ以 ＬＧＳ
Ｃｏｕｎｔ 为条件ꎬ设节点为 ３０ꎬ绘制出植物 ＤＮＡ 条形
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表 ６　 植物 ＤＮＡ条形码相关论文总被引频次前 １０的期刊
Ｔａｂｌｅ ６　 Ｔｏｐ ｔｅｎ ｏｆ ｐｌａｎｔ ＤＮＡ ｂａｒｃｏｄｉｎｇ ｂａｓｅｄ ｏｎ ＴＬＣＳ

序号
Ｎｏ.

期刊
Ｊｏｕｒｎａｌ

论文数
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ｐｕｂｌｉｃａｔｉｏｎ

ＴＬＣＳ ＴＧＣＳ

１ ＰＲＯＣＥＥＤＩＮＧＳ ＯＦ ＴＨＥ ＮＡ￣
ＴＩＯＮＡＬ ＡＣＡＤＥＭＹ ＯＦ
ＳＣＩＥＮＣＥＳ ＯＦ ＴＨＥ ＵＮＩＴＥＤ
ＳＴＡＴＥＳ ＯＦ ＡＭＥＲＩＣＡ

１０ １ ５４９ ４ ３３５

２ ＭＯＬＥＣＵＬＡＲ ＥＣＯＬＯＧＹ ＲＥ￣
ＳＯＵＲＣＥＳ

７１ １ ００２ ２ ５２８

３ ＴＡＸＯＮ １７ ４１６ ６５８

４ ＪＯＵＲＮＡＬ ＯＦ ＳＹＳＴＥＭＡＴＩＣＳ
ＡＮＤ ＥＶＯＬＵＴＩＯＮ

２４ ２４８ ４００

５ ＰＬＡＮＴＡ ＭＥＤＩＣＡ ２０ １８５ ３８０

６ ＰＨＩＬＯＳＯＰＨＩＣＡＬ ＴＲＡＮＳＡＣＴＩＯＮＳ
ＯＦ ＴＨＥ ＲＯＹＡＬ ＳＯＣＩＥＴＹ Ｂ￣ＢＩＯ￣
ＬＯＧＩＣＡＬ ＳＣＩＥＮＣＥＳ

８ １８２ ３２７

７ ＣＡＮＡＤＩＡＮ ＪＯＵＲＮＡＬ ＯＦ
ＢＯＴＡＮＹ￣ＲＥＶＵＥ ＣＡＮＡＤＩＥＮＮＥ
ＤＥ ＢＯＴＡＮＩＱＵＥ

２ １５２ ２３９

８ ＪＯＵＲＮＡＬ ＯＦ ＥＴＨＮＯＰＨＡＲＭＡ￣
ＣＯＬＯＧＹ

８ １５２ ２７９

９ ＡＭＥＲＩＣＡＮ ＪＯＵＲＮＡＬ ＯＦ ＢＯＴＡＮＹ １３ １４１ １ ３３１

１０ ＴＲＥＮＤＳ ＩＮ ＥＣＯＬＯＧＹ ＆ ＥＶＯＬＵ￣
ＴＩＯＮ

４ １２５ ３６５

码引文编年图(图 ５)ꎮ 由图 ５ 可知ꎬ从上到下是年

份(２００４—２０１１)ꎬ箭头指向的文献是被引用的文

献ꎬ方框内所标数字是该节点文献在所分析文献中

的序号ꎬ文献引用频次越高方框越大ꎬ就是该领域

比较重要的文章ꎮ 图 ５ 展示植物 ＤＮＡ 条形码研究

不同文献之间引证的关系链ꎬ文献之间关系紧密ꎬ
其中序号为 ４、５、８、２８、４８、１１０ 和 ３２６ 是被引用频次

较多的文献ꎬ这些文献对该领域的研究具有重要作

用ꎮ 文献序号 ５ 和序号 １１０ 方框最大ꎬ被引用的频

次最多ꎬ文献序号 ５ 是 Ｋｒｅｓｓ ｅｔ ａｌ.(２００５)利用 ＤＮＡ
条形码技术鉴定开花植物ꎬ该论文是较早使用 ＤＮＡ
条形码技术应用于植物研究ꎬ序号 １１０ 是 ＣＢＯＬ
Ｐｌａｎｔ Ｗｏｒｋｉｎｇ Ｇｒｏｕｐ 合作所写关于 ＤＮＡ 条形码技

术规范具有指导性的一篇论文ꎮ 从年份我们看出ꎬ
２００９ 年文献 ＴＬＣＳ 排名前 ３０ 最多一年ꎬ是研究的热

点和高峰期ꎬ２００９ 年对于植物 ＤＮＡ 条形码候选序

列是一个寻找和验证的时期ꎬ对寻找适合的 ＤＮＡ 条

形码起到了奠定作用ꎬ而到了 ２０１１ 年对植物 ＤＮＡ
条形码具有很大发展ꎬ多了 ＩＴＳ 序列(序号 ３２６)(Ｌｉ

ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１１)和对现在候选序列的改善(文献序号

３２５)(Ｈｏｌｌｉｎｇｓｗｏｒｔｈꎬ ２０１１)ꎮ
我们还可看出ꎬ被引频次排在前 ３ 位的均是发

达国家研究机构ꎬ可见 ＤＮＡ 条形码研究的高质量和

影响力大的论文还是集中在发达的西方国家研究

机构ꎮ 植物 ＤＮＡ 条形码候选序列文章一经发表ꎬ就
引起了相关学者的广泛关注ꎬ说明 ＤＮＡ 条形码技术

的规范化和对候选序列的优选是最前沿课题ꎮ
２.７ 热点分析

对于一个学科的范式可视化研究主要可分为

基于文献的共引分析(Ｃｏ￣ｃｉｔａｔｉｏｎ)和基于词或词组

的共词分析(Ｃｏ￣ｗｏｒｄ)ꎬ相较之下共引分析更广泛应

用于系统揭示学科结构、学科的发展规律和发展趋

势(伍若梅和孔悦凡ꎬ２０１０)ꎮ 植物 ＤＮＡ 条形码研

究领域是一个交叉学科ꎬ学科环境内不同子领域之

间较难有共现的高频关键词ꎬ共词法难以反映领域

间知识的输入输出ꎮ 综合考虑ꎬ本研究选择共引法

来分析植物 ＤＮＡ 条形码的学科发展的热点与前沿ꎮ
利用 Ｃｉｔｅｓｐａｃｅ 软件ꎬ对所得文献数据进行共引分

析ꎬ时区选择(Ｔｉｍｅｓｐａｎ)为 ２００３—２０１６ 年ꎬ时间跨

度(Ｓｌｉｃｅ Ｌｅｎｇｔｈ)为 １ ａꎬ节点类型选择“Ｃｉｔｅｄ ｒｅｆｅｒ￣
ｅｎｃｅ”ꎬ而筛选阈值 Ｔｈｒｅｓｈｏｌｄｓ(ｃꎻｃｃꎻｃｃｖ) (ｃ 为节点

出现频次、ｃｃ 为共同出现频次、ｃｃｖ 为共现率)被设

定为(２ꎬ２ꎬ５ꎻ３ꎬ２ꎬ１０ꎻ３ꎬ３ꎬ１５)ꎮ 得出图 ６ 和图 ７ 两

种形式的聚类分析图ꎬ而每个聚类代表着该领域的

一个研究前沿ꎮ 经过参数筛选ꎬ图谱中共出现了

２５５ 个点(每个点代表一篇文献)ꎬ４４１ 条连线ꎬ其模

块值(Ｍｏｄｕｌａｒｉｔｙ Ｑ)为０.７１０ ８ꎬ轮廓值(Ｍｅａｎ Ｓｉｌｈｏｕ￣
ｅｔｔｅ)为０.５６３ ３ꎬ表明形成的聚类结构显著、置信度

高且有意义ꎮ 此外ꎬ采用 ＬＬＲ 算法(对数似然率算

法)从施引文献的关键词(ＫꎬＫｅｙｗｏｒｄ ｌｉｓｔ)中提取名

词性术语对聚类进行命名(Ｃｌｕｓｔｅｒ Ｌａｂｅｌｉｎｇ)ꎬ命名

结果统计如表 ７ꎮ
从图 ６ 可以看出ꎬ出现大的 １３ 个关键词:ＤＮＡ

ｂａｒｃｏｄｉｎｇ、ＤＮＡ ｂａｒｃｏｄｅ、ｌａｎｄ ｐｌａｎｔ、ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ、ｓｅ￣
ｑｕｅｎｃｅ、 ｔａｘｏｎｏｍｙ、 ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ、 ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ、
ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ、ｐｈｙｌｏｇｅｎｙ、ｒｂｃｌ、ｐｌａｎｔ 和 ｒｅｇｉｏｎꎬ 从而把植

物 ＤＮＡ 条形码研究领域分为 １３ 个方面的聚类研

究前沿ꎬ关键词字体越大表示研究的文献越多ꎬ从
中得出ꎬＤＮＡ 条形码在物种的鉴定、分类、进化、系

２６５ 广　 西　 植　 物 ３９ 卷



图 ５　 文献被引用频次的可视化分析
Ｆｉｇ. ５　 Ｖｉｓｕａｌ ａｎａｌｙｓｅｓ ｏｆ ｅｔｈｎｏｖｅｔｅｒｉｎａｒｙ ｌｉｔｅｒａｔｕｒｅｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｃｉｔａｔｉｏｎｓ

图 ６　 ２００３—２０１６ 年植物 ＤＮＡ 条形码研究前沿(Ｃｌｕｓｔｅｒ ｖｉｅｗ)
Ｆｉｇ. ６　 Ｒｅｓｅａｒｃｈ ｆｒｏｎｔ ｏｆ ＤＮＡ ｂａｒｃｏｄｉｎｇ ｉｎ ｐｌａｎｔｓ ｆｒｏｍ ２００３ ｔｏ ２０１６ (Ｃｌｕｓｔｅｒ ｖｉｅｗ)

统发生、生物多样性和陆生植物的应用等具有重

要的作用ꎬ也是该领域研究的前沿和热点ꎮ
表 ７ 显示了不同的聚类ꎬＣｌｕｓｔｅｒ ＩＤ 为聚类后

的编号ꎬ聚类的规模越大(也就是聚类中包含的成
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图 ７　 ２００３—２０１６ 年植物 ＤＮＡ 条形码研究前沿(Ｔｉｍｅｌｉｎｅ ｖｉｅｗ)
Ｆｉｇ. ７　 Ｒｅｓｅａｒｃｈ ｆｒｏｎｔ ｏｆ ＤＮＡ ｂａｒｃｏｄｉｎｇ ｉｎ ｐｌａｎｔｓ ｆｒｏｍ ２００３ ｔｏ ２０１６ (Ｔｉｍｅｌｉｎｅ ｖｉｅｗ)

员数量越多)ꎬ则编号越小ꎬＳｉｚｅ 代表的是聚类中

所含有的成员数量ꎬＳｉｌｈｏｕｅｔｔｅ 为衡量真个聚类成

员同质性性指标ꎬ该数值越大ꎬ则代表该聚类成员

的相似性越高ꎬＭｅａｎ ｙｅａｒ 代表的事该聚类中文献

的平均年份ꎬ判断聚类中引用文献的远近ꎬ表 ７ 只

列出聚类 ＬＬＲ(Ｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄ Ｒａｔｅ)前 １０ 名ꎮ
综合分析图 ６ 和图 ７ 及表 ７ꎬ同时参考聚类中

的施引文献ꎬ可以大致了解到每个聚类所代表的

研究前沿ꎮ 表 ７ 中共总结了前 １０ 大植物 ＤＮＡ 条

形码的研究前沿ꎬ主要的聚类如下:
聚类 ０ 主要关注的是用植物 ＤＮＡ 条形码的方

法对一些难于鉴定的样品进行鉴定ꎬ如对食草动

物(家畜和野生动物)的排泄来鉴定动物的饮食成

分ꎬ代表论文“Ｕｎｉｖｅｒｓａｌ ＤＮＡ￣Ｂａｓｅｄ Ｍｅｔｈｏｄｓ ｆｏｒ Ａｓ￣
ｓｅｓｓｉｎｇ ｔｈｅ Ｄｉｅｔ ｏｆ Ｇｒａｚｉｎｇ Ｌｉｖｅｓｔｏｃｋ ａｎｄ Ｗｉｌｄｌｉｆｅ

ｆｒｏｍ Ｆｅｃｅｓ”(Ｐｅｇａｒｄ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００９)ꎮ 聚类 １ 主要关

注的是核糖体 ＤＮＡ( ＩＴＳ 序列)ꎬ在植物多样性上

的应用ꎬ代表论文“Ｃｏｎｆｉｒｍｉｎｇ ｔｈｅ Ｇｅｎｅｔｉｃ Ｉｄｅｎｔｉｔｙ ｏｆ
Ｄｅｎｄｒｏｂｉｕｍ ｆｉｍｂｒｉａｔｕｍ Ｕｓｉｎｇ ａｎ Ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ Ｒｅ￣
ｆｒａｃｔｏｒｙ Ｍｕｔａｔｉｏｎ Ｓｙｓｔｅｍ ( ＡＲＭＳ )” ( Ｌｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１０)ꎮ 聚类 ２ 利用 ＤＮＡ 条形码对不同物种进行

快速的鉴定方法ꎬ如在真菌鉴定中的应用ꎬ代表论

文“Ｃｕｒｒｅｎｔ ｓｔａｔｅ ａｎｄ ｐｅｒｓｐｅｃｔｉｖｅｓ ｏｆ ｆｕｎｇａｌ ＤＮＡ ｂａｒ￣
ｃｏｄｉｎｇ ａｎｄ ｒａｐｉｄ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｐｒｏｃｅｄｕｒｅｓ” (Ｂｅｇｅｒｏｗ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１０)ꎮ 聚类 ３ ＤＮＡ 条形码在不同地区药

用植物的应用ꎬ如在土耳其山区对当地药用植物

的应用ꎬ代表论文“ＤＮＡ ｂａｒｃｏｄｉｎｇ ｓｔｕｄｙ ｏｎ ｓｉｄｅｒｉｔｉｓ
ｔｒｏｊａｎａ ｂｏｒｎｍ. ａｎ ｅｎｄｅｍｉｃ ｍｅｄｉｃｉｎａｌ ｐｌａｎｔ ｏｆ ｉｄａ
ｍｏｕｎｔａｉｎꎬ ｔｕｒｋｅｙ” ( Ｔｅｚｃａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１０)ꎮ 聚类 ４
主要关注 ＤＮＡ 条形码在植物进化、 生物信息学和
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表 ７　 前 １０ 个的聚类 ＬＬＲ 标签
Ｔａｂｌｅ ７　 Ｔｏｐ ｔｅｎ ｏｆ ｃｌｕｓｔｅｒ ＬＬＲ

聚类号
Ｃｌｕｓｔｅｒ ＩＤ

大小
Ｓｉｚｅ

轮廓值
Ｓｉｌｈｏｕｅｔｔｅ

平均年
Ｍｅａｎ
ｙｅａｒ

对数似然率算法
ＬＬＲ

０ ３０ ０.７７６ ２０１０ Ｓｈｅｅｐꎬ ｄｉｅｔ ａｎａｌｙｓｉｓꎬ ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅꎬ ｐｙｒｏｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇꎬ ｈｅｒｂｉｖｏｒｅꎬ ｈｅｒｂｉｖｏｒｙꎬ ｂｏｔａｎｉｃａｌ
ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎꎬ ｇｒａｓｓꎬ ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ

１ ２３ ０.８０９ ２０１１ Ｎｕｃｌｅａｒ ｒｉｂｏｓｏｍａｌｄｎａꎬ ｕｎｉｔｅｄ ｓｔａｔｅｓꎬ ｐｈｙｌｏｇｅｎｙꎬ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ａｎａｌｙｓｉｓꎬ ｐｓｂａ ｔｒｎｈꎬ
ｌｏｎｇ ｄｉｓｔａｎｃｅ ｄｉｓｐｅｒｓａｌꎬ ｓｅｅｄꎬ ａｐｉａｃｅａｅꎬ ｇｅｎｅ ｆｌｏｗꎬ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ

２ ２２ ０.６９５ ２０１１ Ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｃｏｎｔｒｏｌꎬ ｐａｒａｓｉｔｏｉｄꎬ ｒｅｓｐｒｏｕｔｅｒꎬ ｓｏｕｔｈ ａｆｒｉｃａꎬ ｅｓｏｌｕｔｉｏｎ ｍｅｌｔｉｎｇ ａｎａｌｙｓｉｓ ꎬ
ｉｎｆｅｃｔｉｏｎ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ ｂｉｏｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｈｏｔｓｐｏｔ

３ ２１ ０.７８７ ２０１０ Ｌａｎｄ ｐｌａｎｔꎬ ｔａｘｏｎｏｍｙꎬ ｉｄｅｎｔｉｆｙꎬ ｓｐｅｃｉｍｅｎ ꎬｔｒｎｈ ｐｓｂａꎬ ｓａｍｐｌｅꎬ ｓｉｄｅｒｉｔｉｓ ｔｒｏｊａｎａꎬ
ｌｉｆｅꎬ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅꎬ ｐｓｂａ ｔｒｎｈ ｉｎｔｅｒｇｅｎｉｃ ｒｅｇｉｏｎ

４ １８ ０.６１９ ２０１３ Ｓｏｆｔｗａｒｅꎬｒｉｂｏｓｏｍａｌ ｒｎａꎬ ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓꎬ ｔｏｏｌꎬ ｄａｔａｂａｓｅꎬ ｆｏｏｄ ｗｅｂꎬ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍ￣
ｍｕｎｉｔｙꎬ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅꎬ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅꎬ ｌａｎｄ ｐｌａｎｔ

５ １８ ０.５９６ ２０１１ Ｏｒｃｈｉｄａｃｅａｅꎬ ｇｅｎｏｍｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅꎬ ａｒａｃｅａｅꎬ ｇｅｎｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅꎬ ｒｏｏｔ ｒｏｔꎬ ｓｉｚｅ
ｈｏｍｏｐｌａｓｙꎬ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ

６ １８ ０.７８６ ２０１３ Ｍｅｄｉｃｉｎａｌ ｐｌａｎｔꎬ ｒｅｇｉｏｎꎬ ｌｅａｖｅꎬ ｑｕａｌｉｔｙ ｃｏｎｔｒｏｌꎬ ｑｉｎｇｈａｉ ｔｉｂｅｔａｎ ｐｌａｔｅａｕꎬ ｐｌａｎｔ ｄｎａ
ｂａｒｃｏｄｉｎｇꎬ ｖａｒｉａｂｉｌｉｔｙꎬ ｓｐａｃｅｒꎬ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｉｎｆｅｒｅｎｃｅ

７ １７ ０.７０９ ２０１０ Ｌｅｐｉｄｏｐｔｅｒａꎬ ｃｒｙｐｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ ｔａｃｈｉｎｉｄａｅ ꎬ ｍｏｔｈꎬ ｐａｒａｓｉｔｏｉｄ ｆｌｉｅｓ ｄｉｐｔｅｒａꎬ ｐｏｐｕｌａ￣
ｔｉｏｎ ｇｅｎｅｔｉｃ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅꎬ ｇｌａｃｉａｌ ｒｅｆｕｇｉａꎬ ｇｅｎｅｔｉｃｓ ꎬ ｈｉｇｈ ｍｏｕｎｔａｉｎ

８ １７ ０.７６７ ２０１３ Ｈｏｎｅｙꎬ ｄｉｅｔꎬ ｂｅｅꎬ ｓｐｅｃｉｅｓ ｒｉｃｈｎｅｓｓꎬ ｓｙｓｔｅｍꎬ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｅｃｏｌｏｇｙꎬ ｂｉｏｄｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ ｄｒｙ
ｇｒａｓｓｌａｎｄꎬ ｃａｌｃａｒｅｏｕｓ ｇｒａｓｓｌａｎｄꎬ ｆｏｏｄ ｔｒａｃｅａｂｉｌｉｔｙ

９ １５ ０.９０１ ２０１０ Ｇｒｅｅｎ ａｌｇａｅꎬ ｔｕｆａꎬ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｐｈｙｌｏｇｅｎｙꎬ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｄａｔａꎬ ｓｅｒｉｅｓ ｇｙｍｎｏ￣
ｂａｓａｌｉａꎬ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅꎬ ｃｈｌｏｒｏｐｈｙｔａ

１０ １５ ０.８１４ ２００７ Ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ ｃｈａｉｎ ｒｅａｃｔｉｏｎꎬ ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ ｄｎａꎬ ｄｎａ ｔａｘｏｎｏｍｙꎬ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｄａｔａꎬ ｃｏｍ￣
ｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅꎬ ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ ｓｐｅｃｉｅｓ ｄａｔａｂａｎｋꎬ ｂｏｌｄ

资源上的应用ꎬ代表论文“ＤＮＡ ｂａｒｃｏｄｉｎｇ ｉｎ ｐｌａｎｔｓ:
Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ ａｎｄ ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎｓ ｏｆ ｉｎ ｓｉｌｉｃｏ ａｐｐｒｏａｃｈｅｓ ａｎｄ
ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ”(Ｂｈａｒｇａｖａ ＆ Ｓｈａｒｍａꎬ ２０１３)ꎮ 聚类 ５ 主

要关注的是 ＤＮＡ 条形码在各个科分类鉴定中的

应用ꎬ如“ＤＮＡ ｂａｒｃｏｄｉｎｇ ｏｆ Ｏｒｃｈｉｄａｃｅａｅ ｉｎ Ｋｏｒｅａ”
(Ｋｉｍ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１４)ꎮ 聚类 ６ 利用核 ＤＮＡ 和叶绿体

ＤＮＡ 的方法对物种进行鉴定ꎬ如“ Ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｄｅｎｔｉｆｉ￣
ｃａｔｉｏｎ ｏｆ Ａｌｎｕｓ ( Ｂｅｔｕｌａｃｅａｅ ) ｕｓｉｎｇ ｎｒＤＮＡ ａｎｄ
ｃｐＤＮＡ ｇｅｎｅｔｉｃ ｍａｒｋｅｒｓ”(Ｒｅｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１０)ꎮ

从图 ８ 可以看出ꎬ２００３—２０１６ 年这段时间植

物 ＤＮＡ 条形码在某一时段的研究突破点或转折

点ꎬ突现的引文节点用红色表示ꎮ ２３ 个主要的关

键词中得出最大的节点是 ２００８—２０１１ 年的鉴定

( ｉｄｅｎｔｉｆｙ) 关键词ꎬ最小为 ２００７—２００９ 年的生命

( ｌｉｆｅ)关键词ꎮ ＤＮＡ 条形码利用标准的基因片段

对物种进行快速鉴定是研究的前沿ꎬ也是 ＤＮＡ 条

形码的主要作用和价值ꎬ结合前面的每年论文被

引数统计和被引频次的可视化分析ꎬ可知 ２００８—
２０１１ 年是 ＤＮＡ 条形码领域研究的高峰期和热点

区ꎬ对该领域的具有巨大的影响和贡献ꎮ

３　 讨论

本研究通过 Ｗｅｂ ｏｆ Ｓｃｉｅｎｃｅ 数据库对 ＤＮＡ 条形

码进行检索ꎬ基于文献计量学方法ꎬ从每年出版的文

献量、被引频次、核心作者、出版的期刊、主要研究机

构和国家 /地区、研究热点进行了较全面的计量分析ꎬ
并对被引频次、研究前沿进行了可视化分析ꎮ

(１)在国家 /地区分布方面ꎬ美国、中国、加拿

大论文产出数量最多ꎬ但从文献的影响力和被引

用频次看ꎬ中国与美国、加拿大和英国都有一定差

距ꎮ (２)在研究机构方面ꎬ优秀的植物 ＤＮＡ 条形

码研究机构集中在中国和美国ꎬ在发文量前 ３ 名

的机构有两个是中国研究机构ꎬ但在影响力上

(ＴＬＣＳ)ꎬ中国的研究机构没有排在前 １０ 名ꎬ中国

科研机构在提高自身论文水平的同时ꎬ还应注意

加强与美国和其他国家优秀科研机构的交流与合

作ꎬ提高自身论文水平ꎮ (３)在论文作者方面ꎬ发
文量、总被引频次ꎬ主要集中在美国、中国、英国和

加拿大ꎬ发文量前 １０ 的作者(表 １)ꎬ其中有 ５ 名为

５６５４ 期 熊勇等: 植物 ＤＮＡ 条形码研究领域文献计量学及可视化分析



图 ８　 ２００３—２０１６ 年植物 ＤＮＡ 条形码不同时期的研究突现点
Ｆｉｇ. ８　 Ｃｉｔａｔｉｏｎ ｂｕｒｓｔ ｏｆ ＤＮＡ ｂａｒｃｏｄｉｎｇ ｉｎ ｐｌａｎｔｓ ｆｒｏｍ ２００３ ｔｏ ２０１６

中国学者ꎬ说明中国在这一领域研究文献贡献率

很大ꎬ但影响力与欧美国家的学者还有一定距离ꎮ
(４)在论文期刊分布上ꎬ优秀期刊主要集中在美

国、英国、加拿大等欧美国家ꎬ没有中国的英文期
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刊ꎬ通过对被引频次的可视化分析ꎬ可以看出 ＤＮＡ
条形码候选序列筛选和技术应用是该领域最大关

注点ꎮ (５)ＤＮＡ 条形码研究热点集中于 ＤＮＡ 条形

码在陆生植物、物种鉴定、分类、生物多样性、候选

序列筛选、系统进化上的应用等方面ꎮ
近十多年来ꎬ中国 ＤＮＡ 条形码研究论文数量

一直处于上升态势ꎬ发文量居世界第二ꎬ但论文影

响力有限ꎮ 中国科学院、中国中医科学院、中国医

学科学院与北京协和医学院是中国优秀的 ＤＮＡ
条码科机构ꎬ陈士林和宋经元的文献较多ꎬ质量较

高ꎮ 在 ＳＣＩ 收录的期 刊 中ꎬ中国没有 ＤＮＡ 条形

码研究领域的优秀期刊ꎬ在影响力较高 １０ 篇

(ＬＣＳ)的论文中有中国科学院昆明植物研究所李

德珠、高连明等中国植物条形码研究团队( Ｃｈｉｎａ
Ｐｌａｎｔ ＢＯＬ Ｇｒｏｕｐ)合作的论文“Ｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅ ａｎａｌｙｓｉｓ
ｏｆ ａ ｌａｒｇｅ ｄａｔａｓｅｔ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｔｈａｔ ｉｎｔｅｒｎａｌ ｔｒａｎｓｃｒｉｂｅｄ
ｓｐａｃｅｒ ( ＩＴＳ) ｓｈｏｕｌｄ ｂｅ ｉｎｃｏｒｐｏｒａｔｅｄ ｉｎｔｏ ｔｈｅ ｃｏｒｅ
ｂａｒｃｏｄｅ ｆｏｒ ｓｅｅｄ ｐｌａｎｔｓ”(Ｌｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１１)ꎮ

我国开展 ＤＮＡ 条形码的研究虽然起步较晚ꎬ
特别是植物 ＤＮＡ 条形码的研究到 ２００８ 年才真正

开始ꎬ但发展十分迅猛ꎬ发表了系列的相关文章ꎬ
并参与了国际植物核心 ＤＮＡ 条形码的评估与推

荐ꎬ相信不久的将来我国在国际生命条形码研究

中会发挥更大的作用ꎮ 从我国国务院发布的«中

医药发展战略规划纲要( ２０１６—２０３０ 年)»ꎬＤＮＡ
条形码在中药的应用将会不断增多ꎬ目前已经获

得了不少的成果:«中药 ＤＮＡ 条形码分子鉴定»、
«中国药典中药材 ＤＮＡ 条形码标准序列»、中药材

ＤＮＡ 条形码鉴定系统(ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ. ｔｃｍｂａｒｃｏｄｅ.ｃｎ /
ｃｈｉｎａ / )ꎬ ＤＮＡ 条形码将为中药的鉴定、中药走出

国门被世界接纳奠定基础ꎬ 中国植物 ＤＮＡ 条形码

研究也是蒸蒸日上ꎬ中国科学院昆明植物研究所

和中国科学院华南植物园共同完成的“中国植物

ＤＮＡ 条形码研究”科技研究已获得不错的成果ꎮ
植物 ＤＮＡ 条形码 ２０１７ 年文献动态及发展前

景ꎬ在前面的数据分析中没有涉及到 ２０１７ 年的文

献数据ꎬＷｅｂ ｏｆ Ｓｃｉｅｎｃｅ 核心合集中对 ２０１７ 年植物

ＤＮＡ 条形码进行文献检索分析ꎬ共获得 ２０８ 个记

录ꎬ该领域研究蓬勃发展ꎬ文献量均高于其他年

份ꎬ中国和美国发文量占了将近 ５０％(１０３ 篇)ꎬ主

要的发文期刊和作者与前面的结果一致ꎬ主要文

献为“Ｐｌａｎｔ ＤＮＡ ｂａｒｃｏｄｅｓ: Ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎｓ ｔｏｄａｙ ａｎｄ ｉｎ
ｔｈｅ ｆｕｔｕｒｅ” (Ｋｒｅｓｓꎬ２０１７)ꎮ ２０１７ 年延续了前期的

研究ꎬ并重点开展了以下几个方面研究:群落系统

发育和物种编目ꎬ功能形状和物种的编目ꎬ物种之

间的互相影响ꎻ识别未知的物种ꎬ物种的边界和生

物多样性的发现ꎬＤＮＡ 条形码的取证ꎻ商业产品、
濒危物种、草药的原材料、民族植物学ꎬ物种和栖

息 地 的 保 护ꎮ 同 时 某 些 在 特 定 的 植 物

(Ｃｏｄｏｎｏｐｓｉｓ)群中ꎬ仍然可以看到各种各样的 ＤＮＡ
条形码标记测试的研究报告(Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７)ꎮ

自十多年前 ＤＮＡ 条码被引入到植物群落中ꎬ
ＤＮＡ 条码在植物基础研究和应用研究中都得到了

广泛的应用ꎮ 植物系统学家尚未普遍接受 ＤＮＡ
条码作为识别物种的核心工具的一个主要原因

是ꎬ在大多数分类群中ꎬ没有一个标记能够完全区

分物种ꎮ 相比之下ꎬ生态学家更愿意寻找新的、独
特的 ＤＮＡ 条码应用ꎬ以解决他们的一些基本研究

问题ꎬ因为总的来说ꎬ他们在由多种植物谱系组成

的系统中工作ꎬ这些系统可以通过 ＤＮＡ 条码位点

的组合进行唯一的识别ꎮ 展望未来ꎬ植物 ＤＮＡ 条

码将通过两种关键的方式为植物群落服务:(１)建
立一个更全面、通用的全球植物 ＤＮＡ 条码库ꎮ 实

现为世界上所有植物提供 ＤＮＡ 条码的通用库的

目标仍然是遥远的未来ꎬ但是一旦实现ꎬ基础研究

和应用研究都将受益匪浅ꎮ (２)开发新的标记并采

用新的测序技术ꎬ如 ＤＮＡ 宏条形码(ｍｅｔａｂａｒｃｏｄｉｎｇ
或 ｅＤＮＡ)(Ｔａｂｅｒｌｅｔ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１２)ꎬ随着测序技术的提

高和费用的降低ꎬＤＮＡ 条形码向基因组学方向发展

(Ｃｏｉｓｓａｃ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１６)ꎮ
在此次分析中ꎬ存在以下几方面的不足:(１)

用 Ｈｉｓｔｃｉｔｅ 软件以 ＬＧＳ Ｃｏｕｎｔ 为条件ꎬ选用 ＬＣＳ 绘

制引文编年图ꎬ有时候一些新的文章因为年代近ꎬ
被引用次数暂时还不多ꎬ所以它们在图中节点中

被引用次数不会很多ꎬ也存在一定的缺陷ꎬ有些近

期的论文很重要ꎬ但是没有表现出来ꎮ ( ２)基于

Ｗｅｂ ｏｆ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ 数据库涵盖了多种世界范围内最

有影响力的高质量英文期刊ꎬ但其侧重于收录母

语为英语地区的期刊ꎬ来源期刊地域分布的不平

衡性对分析结果有一定的影响ꎮ

７６５４ 期 熊勇等: 植物 ＤＮＡ 条形码研究领域文献计量学及可视化分析
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