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摘要: DNA 序列、形态和其他同源性状可以用于推断物种的起源和历史。整合所有可利用的系统发育信息可

以大大拓展所覆盖类群的范围, 推进我们对现存生物的认识, 而且使得生物学家提出和验证的假说尺度更广, 
更有统计说服力。文章综述了整合系统发育信息的概念及其与传统分析的异同, 重点讨论了整合系统发育信

息中应用最广的超级树(Supertree)和超级矩阵(Supermatrix)方法; 在比较分析了这两个方法的优缺点之后, 介
绍了近些年提出的新的方法。文章详细分析了整合系统发育信息的发展所面临的来自数据和理论方面的挑战, 
认为尽管整合分析的发展困难较多, 它仍然是到目前为止构建完整生命之树(网)的唯一方法; 它的完善必将拓

展我们对于生物进化过程的认识, 并对进化生物学相关学科产生积极影响。 

关键词: 系统发育学; 整合分析; supertree; supermatrix 

Combining phylogenetic information: concept, methodology, and 
challenges 
WU Liang1, 2, SONG Ming-Hua1, OUYANG Hua1, 3

1. Institute of Geographical Sciences and Natural Resources Research, Chinese Academy of Sciences, Beijing 100101, China;  
2. Graduate School of Chinese Academy of Sciences, Beijing 100049, China; 
3. International Centre for Integrated Mountain Development, G.P.O. Box 3226, Khumaltar, Kathmandu, Nepal 

Abstract: The DNA sequences, morphological and other homologous characters can be used to infer the origins and 
histories of biological taxa. Combining all the phylogenetic information available can produce more inclusive phylogenies, 
improve our understanding of living organisms, and enable biologists to prompt and test hypotheses on a larger scale and 
with stronger statistical power. In this article, the concept of combining phylogenetic information and its comparison with 
traditional analysis were reviewed. The most popular approaches of supertree and supermatrix were discussed in detail, 
and novel ways were presented. Although the combining analysis is facing rigid challenges from data and foundation, it is 
currently the only approach for realization of the Tree(Net) of Life, and its development will definitely expand our knowl-
edge of evolution on the earth and contribute to the progress of evolutionary related disciplines. 
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生物界的各类群由于一个共同的进化历史而

有着不同程度的关联 [1] , 这种关联在达尔文的进化
论出现以后 ,  才开始为人们所认识。系统发育学
(Phylogenetics)通过物种同源性状的相似性比较 , 
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分析物种之间的系统发育关系, 探究各类群的起源和
历史 , 最终构建全部生物的生命之树(Tree of Life, 
ToL)[2]。生物进化过程的多时空特征决定了能够用于

系统发育分析的同源性状多种多样。早期探讨生物类

群之间进化关系的研究主要局限于形态学或者是对超

微结构的分析, 比如化石和现存生物的比较解剖研 
究[3]。直到上个世纪 70 年代DNA测序技术发明之后, 
研究人员才开始从序列水平探讨生物界各类群的进化

历史和系统发育关系[4]。实际上, 除了化石和DNA序
列, 基于合理的进化假设的性状, 比如细胞学、生理
学、分子生物学乃至地理学和地层学的资料都可用于

系统发育分析。因为它们从不同侧面反映出生物在进

化过程中面对的各种不同尺度的选择作用以及做出的

响应[5, 6], 而研究进化的目的也在于能够从不同的尺
度和侧面对生物界的各个类群进行阐述。 

过去的 30多年内, 生物信息学、系统发育学的
发展, DNA测序技术的提高以及大规模基因组测序
工作的深入, 给系统发育研究带来了海量的分子序
列和同源基因; 而古生物学、进化生物学等学科的
发展, 为系统发育学研究积累了大量的性状数据。
利用这些数据进行的单个的系统发育学研究使我们

对于生物界各个类群有了一些基本的认识。然而 , 
由于生物系统及其进化过程的复杂性, 往往使得采
用单个基因或者单个性状的传统系统发育学分析由

于缺乏统计支撑而难以推断某些关键节点的系统发

育关系[3]。从而有必要将单个的性状或者系统发育

关系联合起来; 同时, 某一类群的完整的系统发育
关系对于研究生物的适应性、验证宏观进化假说 , 
以及指导物种保护的实践都具有重要价值[7]。因而, 
合并零散的系统发育资料用于构建大的系统发育树, 
从而获得覆盖更广、可信度更高的系统发育关系不

仅是获取新的系统发育关系的一种简单、便宜而且

有效的方法, 而且已经逐渐成为一种需要。然而, 传
统的分析方法不能直接处理不同类型的数据；而合

并不同来源的数据, 甚至不同基因位点的序列都很
可能产生不一致的系统发育关系[8, 9], 或者说信息冲
突 , 而且这种冲突会随着数据的增多而更加突   
出[10]。因而, 如何分析大量的系统发育信息、对产
生的系统发育关系进行评价, 以及处理数据分析过
程中的冲突是决定系统发育分析可靠性的重要因素, 
也成为了构建生命之树的关键。 

1  整合系统发育信息的概念 

整合系统发育信息是指合并所有能够反映类群

(Taxa)进化历 史的信息, 从而获得许多在单独的数
据中不能获得的新的系统发育关系, 而且数据的规
模和完整性也可以使生物学家们在一个前所未有的

更大的尺度上、更有统计说服力地验证假说[11]。整

合系统发育信息是相对于传统分析而言的, 其数据
基础和理论方法相互关联。传统的系统发育分析主

要包括两个步骤: 一是辨认在不同生物体之间共享
的同源性状(Homologous characters); 二是通过比较
这些性状, 推断系统发育关系[3](图 1中箭头Ⅰ)。这两
个步骤在整合分析中得以保留, 也存在一些差异。 
 

 
图 1  同源性状、系统发育树与矩阵表达及其相互关系 
箭头Ⅰ、Ⅱ和Ⅲ分别表示从同源性状构建系统发育树, 对系统发育树进

行加性二进制编码, 以及编码矩阵还原为原来的树的过程。同源性状的

编码数据选自文献[12]。 
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首先, 与传统的分析相比, 整合分析的数据有
了很大的拓展。传统系统发育分析利用的同源性状

主要包括分子序列和形态学、细胞学、生物化学、

生理学等方面的性状数据, 类型比较单一, 而且来
源通常都相同; 整合分析不仅囊括了传统分析的数
据，还包括从传统分析得到的系统发育信息, 主要
是各种系统发育树 , 如最简约  (MP)树、最大似然 
(ML)树、邻接 (NJ)树等, 导致整合分析的数据类型
多样, 来源也各不相同。整合系统发育的信息大致
可以分成三类: 一类是直接反映生物变异的DNA或
者蛋白质序列; 第二类是间接反映生物变异的离散
特征性状, 比如有性器官的演化特征或者动物的比
较解剖证据等; 第三类是已经发表的合理的系统发
育树。分子序列虽然也是离散的性状数据, 但由于
其反映生物最本质的变异, 而且不能同其他的性状
数据合并处理, 所以将其与性状数据分列。相同类
型的数据之间相互兼容, 反之则不兼容。 

其次, 数据的拓展使得系统发育关系的推断方法
也有所区别。传统的系统发育分析通常是由多个类群

的性状构成“性状-类群”矩阵, 然后用传统的系统发
育软件进行分析(比如广泛应用的PHYLIP软件包[13])。
整合分析除了要处理性状数据, 还要处理从性状数据
分析得到的系统发育信息, 甚至是这两部分数据的集
合。整合分析的研究内容主要包括以下两个方面: 一
是相互兼容的数据的整合, 比如合并不同位点的DNA
序列数据, 从而获得目标类群的更多基因序列或者覆
盖更多的类群; 二是相互不兼容数据的合并分析, 比
如生物形态性状矩阵同DNA序列的合并分析。这两方
面的内容并非完全独立, 而是可以同时存在。比如, 
Lee[14]在分析蛇的起源的时候, 加入了一个化石类群
Pachyhachis, 对这个类群和现存相关类群的DNA序列
和形态数据的分析都支持蛇的海洋起源, 而非以前研
究认为的陆地起源。这其中既包括化石与现存类群多

个基因树的整合, 也包括DNA序列与形态性状的综
合。虽然在数据和内容方面存在差异, 但整合分析的
推断方法在很大程度上还是借鉴了传统分析的理论和

技术, 从而构建了较为完整的分析框架。 

2  整合系统发育信息的方法 

2.1  Supermatrix途径 

在探索整合分析各类系统发育信息, 构建大的

系统发育树的过程中 , 性状一致性(“Character Con-
gruence”[15])和类群一致性(“Taxonomic Congruence”[16])
成为解决整合系统发育信息最基本的策略[17]。性状一

致性通常被称为合并方法, 是基于Total Evidence (即
全部证据)的哲学原则产生的[18]。在系统发育分析中,
“Total Evidence”认为利用所有可以获得的系统发育
信息才可以产生最好的科学假设[11, 18]。将同一类型的

数据(比如DNA序列)串联(Concatenation), 组成一个类
群-序列矩阵, 缺失的部分用“？”代替, 就可以把矩
阵当作一个“Supergene”[19], 在常见的系统发育分析
软件如PAUP*[20]、PHYLIP[13]、MEGA[21]中, 运用MP、
ML、MrBayes等算法构建系统发育树[22]。这个方法也

就是后来为多数人所知的Supermatrix途    径[22](图
2)。Supermatrix途径的一个很好的特点在于它保存了
所有的原始数据, 这样数据可以被充分挖掘; 数据之
间的相互关系也得到保留。由于分子序列数据不断丰

富, 加上Supermatrix操作简便, 而且往往能产生比较
一致的结果, 应用Supermatrix方法构建系统发育树的
研究也不断增多。例如, Mcmahon和Sande-  rson[23]分

析了从GenBank中获取的Papilionoid Legume的 2 228
条DNA序列, 利用Supermatrix方法从深浅两个尺度
构建系统发育树, 尽管面临很多困难, 而且缺失数
据高达 96.6%, 分析结果仍然可以作为Papilionoid 
Legume的较合理系统发育关系的集成; Pirie等[24]利

用“自上而下”(Top down)和“自下而上”(Bottom up)
的Supermatrix方法, 获得了含 79%的Danthonioid物
种的系统发育关系, 而且发现这个方法可以提高系
统发育分析的分辨能力。不过, Supermatrix要求合并
的数据的类型兼容, 使得其在实际的研究中, 只能
处理性状矩阵与性状矩阵或者分子序列和分子序列

整合的情况。在分子系统发育的研究中, 由于只有
少数几个基因(如rbcL)的覆盖范围广 , 数据缺失在
相当长的时期内仍将是阻碍Supermatrix应用的主要
因素。 

2.2  Supertree途径 

与性状一致性相对应的是类群一致性。类群一

致性方法也被称为单独分析方法, 是指先单独构建各
个数据的系统发育树, 然后将这些树整合得到最终的
树的方法 [10, 25] , 因而, 它也被称为超级树(Supertree) 
途径(图 2)。Supertree途径的算法很多 ,  最早的
Supertree采用的是非正式(Informal)的方法 , 将不 
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图 2  supermatrix 和 supertree 途径构建系统发育树的模 
式图 
 
同的树依据其分类地位叠加到一起, 形成一个大的
系统树。这实际上就是将一棵大的系统树从某些节

点分组形成若干小的树的逆操作, 相当于在这些节
点建立索引。后来的方法主要可以分成两类, 即一致
性(Agreement)和优化(Optimization)的方法。一致性方
法以合意(Consensus)的算法为基础, 比如最为保守的
严格超级树(Strict supertree)算法[26]利用重叠的类群将

树直接合并, 保留一致的系统发育关系, 而不一致关
系的往往被瓦解(Collapse), 这个算法生成的系统发育
树不能同源树的任意树相冲突[27]。除了严格超级树, 
一致性的算法还包括Mincut-supertree[28]、 Semi- 
strict[29]等, 但是同优化的方法相比, 这些算法的应
用非常有限。 

优化的方法通常都包含一个优化标准(Optimiza- 
tion criterion), 即构树方法, 也有很多包括了矩阵表
征 (Matrix representation), 其中由Baum[30]和Ragan[31]

分别单独提出的MRP的算法最受关注, 应用得也最
多[11]。MRP的含义可以直接从它的名字中得出: 即
Matrix Representation(即矩阵表示) 和Parsimony(即
简约性分析)。源树通过加性二进制编码(Additive 
binary coding)[32]转换成等同的性状矩阵(图 1中箭头
II)。编码规则如下: 从结点(Node)衍生的类群编码为
1, 不从该结点衍生但是仍然在这个源树中的类群编

为 0; 所有其它的类群编为缺失, 用“？”表示。源树
之间只要有两个以上的类群重叠就可以合并其矩阵, 
空的位点用“？”填充, 然后利用最大简约法构建系
统发育树[30, 31], 并将所有的结点性状都编码为“0”的
类群作为外类群(Outgroup) [27,30, 31]。MRP的两个主要
过程目前都可以利用PAUP*[20], SuperTree[33], r8s[34]

等软件实现自动处理。 
Baum和Ragan的方法被称为标准MRP方法, 后

来有许多学者对编码的过程和赋值形式进行了修改
[35~37]。比如可以对具有不同支持率的分支 (依据
Bootstrap值的大小)甚至对源树(依据源树的可信度)
做加权处理。除了MRP, 还有Matrix Representation 
using Distance(MRD)、Matrix Representation using 
Flipping(MRF)[38]等, 但由于兼容性好、计算简便、
易于操作等优点, MRP及其变型在哺乳动物、高等植
物、细菌等类群的系统树构建中已经得到很好的应

用 [11], 并逐渐取代其他算法而成为构建supertree最
流行的方法 , 因而后来所指的supertree方法通常都
是指MRP。 

2.3  Supermatrix还是 supertree？ 

Supermatrix和 Supertree分别代表合并和独立的
分析方法, 是目前应用最广泛的分析方法。这两种
方法虽然都可以有效合并系统发育信息, 但由于它
们的数据源以及理论依据不同, 所采用的算法也大
不一致, 因而对于选用何种方法一直都存在争论。 

Supermatrix较大程度保存了原始数据, 信息丢
失很少, 而且往往能够产生单一的、具有较强自展
支持率的系统进化树[39], 因而有人认为它较全面地
反映了系统发育关系[24, 40]。但是, Supermatrix面临许
多问题亟需解决 : 首先 , Supermatrix在搜索树的时
候只能使用一个核苷酸替换模型, 因而用这个方法
同时分析不同进化历史的性状的做法是有问题  的
[11, 41]。Supermatrix方法通常假定所有的性状都是独
立的, 每个性状都形成同一棵物种树[22]。然而, 实际
的情况是, 一些性状, 比如许多DNA位点由于连锁
(Genetic linkage)、基因重组(Gene recombination)和
渗入(Introgression)等原因而并不独立, 串联多个性
状有可能混合代表不同进化历史的系统发育信   
号[42]。因此需要仔细追溯这些性状的来源以确定是

否适合同其他的性状进行整合分析。其次 , Super-
matrix只能处理同一类型的数据, 其他的数据, 如距
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离矩阵 , DNA-DNA杂交数据等 , 都只能通过
Supertree的方法合并进去。因而, 严格从这个意义上
考虑, Supermatrix甚至都不能成为一个完整的分析
方法。第三, 随着数据的不断加入, 数据矩阵越来越
大, 给对位排列处理带来很大的压力[24, 39]; 而且一
旦加入新的数据 , 所有的分析工作就得重新进行 , 
效率大大降低。第四, 缺失数据会随着类群的增多
而越来越多, 导致分辨率的丢失, 并有可能带来错
误的系统发育关系[42]。尽管许多研究认为一定比例

(通常在 12.5%~25%之间[43~45]) 的数据缺失是可以容
忍的, 甚至利用含 99.6%的缺失数据的supermatrix分
析仍然得到了Crocodylians的较完整的系统发育关
系[46]。但是, 大量的缺失数据还是会让人产生不安, 
分析结果也未必会令人信服[45~47]。 

同Supermatrix相比 , Supertree一个很大的优势
在于可以有效处理各种不同类型的数据, 而且由于
拓扑结构得以保留, 因而受缺失数据的影响小。但
是, 它脱离原始数据的分析方法还是引起了强烈的
质疑[46], Springer和de Jong[48]甚至认为Supertree只是
一种有用的源树的归纳法, 而非精确的系统发育重
建方法。其次, Supertree方法不能直接获得各分支的
长度。虽然 Lapoints和Cucumel[37]利用平均合意

(Average cunsensus)计算Supertree同各源树之间的距
离的方法可以得到, 但他们的方法建立在多个假定
条件之上, 使得直接应用较为困难。此外, Supertree
的应用还存在一个数据重复的问题, 即同样的一套
数据出现在不同的谱系中, 导致重复的类群的比重
显著提高, 分析结果产生偏向。这往往是由于相同
的研究成果被许多人用于构建系统发育关系, 而这
些关系又被不加甄别的使用导致的。Gatesy[49]发现

Liu及其同事 [50]利用MRP方法构建的胎盘类哺乳动
物 的 Supertree 在 个 别 的 分 枝 关 系 上 与 通 过
Supermatrix方法得到的系统树有争议。通过重新分析
他们所使用的数据, 发现数据中存在大量的重复, 比
如β-血红蛋白序列在总共 30棵源树中就出现过 6次。
不过, 这个问题在很大程度上还是可以解决的。最好
的办法就是仔细检查数据来源, 剔除重复的数据[49]。 

2.4  新的方法 

从上面的分析可以看出, Supermatrix和Supertree
这两种方法优劣并存, 而且没有哪一个方法能解决

所有的问题[3, 19]。因而, 选择何种方法的问题实质上
还是方法完善的问题。实际上, 目前构建大的系统
发育树的研究仍然在很大程度上受限于数据, 以至于
采取的策略也倾向于尽可能多地囊括类群或数据。许

多人讨论将Supertree和 Supermatrix相结合 , 比如 , 
Sanderson和Driskellkr47提出将整合系统发育信息的
策略分成三类: 单个基因、Supermatrix和Supertree, 认
为应该针对数据分布的实际情况采取不同的策略。更

多人倾向的实际上是由Supermatrix和Supertree组合成
的“divide-and-conquer”策略[42], 即“分治法”, 也就
是先利用同源性状构建Supermatrix矩阵, 并生成单个
的树 , 然后依据重叠的类群 , 利用Supertree将各个
树组装起来, 达到构建大的系统发育树的目的。这
个策略甚至被认为是整合系统发育信息的最终出路
[11], 因为Supermatrix充分利用了数据 , 而Supertree
则最大程度的整合了数据, 所以是对计算精度、计
算量和类群覆盖度折中处理的结果, 可以最大限度
地利用已有的数据。 

除此之外 , Supermatrix和Supertree处理系统发
育信息的思路也引发了人们探索新的方法。Steel和
Rodrige[51]提出最大似然超级树(Maximum likelihood 
supertrees)的理论, 将整合系统发育分析置于一个似
然模型的框架中予以分析。这个模型在整合不同来

源或者进化模式不一致的数据的时候非常有意义 , 
因为它依据源树之间距离的分布状态来构建相应的

模型, 从而允许在同一个框架下采用不同的进化模
型, 并且可以进行统计检验[52]。这个模型具有很好

的统计一致性, 在实际应用中, 随着数据的不断增
多, 模型的结果都必然趋向一致[52]。不过这个模型

目前仍然只停留于理论阶段, 具体的搜索树的算法
和应用软件还在开发中。 

此外, 基于Supermatrix的新方法也已被提出。
Smith等[53]提出了Mega-phylogeny的策略, 借助序列
数据库和分类等级(Taxonomic hierarchy)方法, 利用
高级程序语言和管道(Pipeline) 技术 , 使得处理过
程很少人工干预, 从而实现自动完成。利用这个方
法 , 他们构建出目前最大的两棵巨型系统发育树 : 
菊目(Asterales)包括近 5 000个物种、含有 5个非编
码位点 , 而植物界 (Virdiplantae)则包括rbcL序列的
13 000多物种。这个方法实际上也可以看作“divide- 
and-conquer”方法的策略, 但由于这个方法依据同
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源测试(Orthology test)和饱和度测试(Saturation test)
对性状数据进行分组, 然后依次加入预先设置好的
指导树的末端, 因而分析过程可操作性强, 结果也
更加可靠。 

3  整合分析面临的挑战 

3.1  数据缺乏 

截止 2008年 10月, GenBank中序列数据总量达
到 2.33×1011碱基(除去基因组和contig的序列数为
9.7×1010碱基), 而序列数目达到 96.4×106(GenBank 
release 168)。即便如此, 在GenBank中, 至少含有一
条分子序列的生物体(约 310 000物种)只占到全部为
人类所知的生物体(约 1 800 000 物种)的 17%左右
(http://ncbi.nlm.nih.gov/)。而在系统发育信息数据库
TreeBASE中, 目前只录入了 2 000 多项研究的 5 000
多系统发育树, 包括 100 000 个类群(http://www.tree- 
base.org/)。尽管人们在测序方面的投入不断增加, 今
后的采样工作仍将侧重那些引人瞩目的、极具经济

或保护价值的物种[54]。其结果必将是少数的物种具

有较多的DNA序列(如模式生物), 也有少数的序列
分布于较多的类群(如rbcL序列), 大多数的物种在
将来相当长的一段时间内还将缺乏可以代表的分子

序列[17]。因而, 数据缺乏, 以及由此而产生的长枝吸
引(Long branch attraction, LBA)[55]和数据缺失将会

对整合系统发育信息的分辨率和准确度产生严重影

响。对于属下水平的系统发育学或者大尺度的生物

地理学研究而言, 这些问题将显得尤为突出。因而, 
原始数据的积累依然是制约着构建完整系统发育关

系的最主要的因素[17]。 
与化石和其他类型的系统发育数据相比较, 分

子序列数据算得上是相当丰富的了。分子序列以外

的同源性状由于取样困难和分析相对复杂等因素 ,
在系统发育分析中所占的比重越来越小, 许多基于
传统分析得出的系统发育关系正受到分子系统发育

的挑战。如果没有新的化石或者发育证据出现, 许
多传统的观点将被推翻。因而, 新的关键证据的发
掘不光是满足分析数据的需要, 也是保证系统发育
学正确发展的重要因素。 

3.2  数据冲突 

同分析数据缺乏相对应的是数据的持续增加引起

的数据冲突的不断增多。系统发育学的主要任务是构

建物种树而不是性状树[56], 但是, 即使是在数据和方
法都无误的情况下, 性状树依然会表现出同物种树不
一致的系统发育关系, 即性状树-物种树冲突[8, 9, 57, 58]。

特别是在利用多基因片段进行系统发育重建的过程

中, 这种情况更加普遍。性状树-物种树冲突的原因
往往是多方面的, 比如DNA不同位点和不同类群进
化速率的差异, 一致进化(Convergent evolution), 横
向基因迁移(Horizontal gene transfer, HGT)等等。邹
新惠和葛颂[57]认为目前讨论的基因树冲突的实质是

“探讨基因树不能正确反映物种树的原因”, 并且
将导致基因树冲突的原因归纳为 3 个大方面, 即基
因片段选择导致的随机误差(Stochastic error)、系统
发育重建过程中的系统误差(Systematic error)和由
复杂的生物学过程所产生的生物学因素(Biological 
factor)[59]。实际上, 由于生物体进化的高度复杂性, 
或者由于我们目前的知识水平所限, 在进行系统发
育分析的时候这些原因都只能作为我们推断的依据, 
真实的系统进化情况是不可能充分了解的。因而 , 
Maddison[60]认为 , 简单地把一些基因树看成支持 , 
而把另外一些看成冲突的做法是错误的。他认为每

个基因树都是物种树的一部分, 所有的基因树形成
基因历史的“云团”(Cloud)[60], 即物种树应该看作
所有性状树的统计分布。 

为了更全面地反映系统发育树的全貌, 降低由
少数的基因树反映物种树的片面性, 一个直接的办法
就是增加分析的基因片段的数目[19]。Rokas等[40]的研

究表明, 要获得较强的自展支持, 利用多个基因的整
合分析需要最少 20个基因。不过近些年大规模的基因
组测序工作和系统发育基因组学(Phylogenomics)[61]的

飞速发展为系统发育分析提供了几乎无限的基因数

目, 因而这方面的限制正在逐步减少。 

3.3  从生命之树到生命之网 

随着人们对一系列遗传学事件, 比如杂交、横
向基因迁移(Horizontal gene transfer, HGT)和基因重
组的认识, 传统的系统发育学的理论和方法不断受
到冲击 , 生命之树的宏伟设想开始变得不切实际 , 
许多人倾向于生命之网(Net of life)[62]的表述—— 网
的纵向代表进化 , 横向代表基因(群)的传递 ; 网状
进化取代了简单的分支过程。值得注意的是, 生物
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的网状进化都是在不一致的系统发育关系中发现的, 
而当前的许多(整合)系统发育分析方法都把这些不
一致看成是“麻烦”, 而非有用的信息。因而, 在最
终的系统发育树中这些不一致的信号都被过滤了。

这样的结果导致我们不可能真正认识进化的历   
史[62]。在整合系统发育分析的过程中这种情况更为

突出 , 因为整合分析的数据来源多种多样 , 类似
MRP和Supermatrix的方法本身就可以减弱甚至消除
这些不一致的信息。而且由于整合系统发育分析往

往覆盖的类群范围较广, 它们对杂交或者HGT事件
的鉴别就显得更为薄弱了。即便如此, 整合系统发
育信息的方法仍然是当前建立完整生命之树(网)的
唯一途径。而且, 生物的网状进化通常只是在低等
生物中表现得特别突出, 高等生物中虽然也有发现, 
但主要还是集中于叶绿体和线粒体基因组。系统发

育的网状进化的整合研究到目前为止还是空白, 但传
统系统发育的网状分析方法已经引起了很多关 注
[63~65], 相信能够检测、区分信息冲突并进行整合的
分析方法在不久后也将成为可能。 

4  展 望 

随着生物学各领域研究的深入, 考查生物体的
进化历史和类群之间的亲缘关系已经成为几乎所有

生物学研究的前提[3]。对于某一类群而言, 完整的系
统发育关系对于研究生物的适应性、验证宏观进化

假说, 以及指导物种保护的实践都具有重要价值[7]。

系统发育重建是了解生物体进化历史最直接的途径, 
它的发展一方面得益于生物学其他学科的进步, 另
一方面也通过联系生物界各类群, 促进生物学系统
科学的发展。整合系统发育信息虽然在数据、理论

和应用方面都面临一些问题, 但它兼容处理各类数
据的能力以及分析的简便性使其不断受到关注。整

合系统发育信息是构建生命之树(网 )的唯一途径 , 
它的完善无疑会极大推动系统发育学的发展, 扩展
人们对于生物界各个类群的认识 , 并对保护生物
学、古生物学及进化生物学做出积极贡献。 
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《遗传》被评为“RCCSE 中国核心学术期刊” 
 

本刊讯：由中国学术期刊评价委员会、武汉大学中国科学评价研究中心(Research Center for Chinese Science Evaluation, 
RCCSE)发布的《中国学术期刊评价研究报告》(2009−2010)中,《遗传学报》被评为“RCCSE中国权威学术期刊”; 同时
《遗传》被评为“RCCSE中国核心学术期刊”。2009年 6月, 《遗传学报》和《遗传》编委会收到了上述证书。 

据悉, 《中国学术期刊评价研究报告》将中国的学术期刊评为 5个等级: A+等为权威期刊(占 5%); A等为核心期刊
(占 15%); B+等为准核心期刊(占 30%); B等为一般期刊(占 30%); C等为较差期刊(占 20%)。 

另外,《中国学术期刊评价研究报告—— RCCSE权威、核心期刊排行榜与指南》(书号: 03-024128-3)已于 2009年 4
月由科学出版社出版。这是国内外期刊评价中第一种分类分级排行榜和权威与核心期刊指南。作者采用定量评价与定

性分析相结合的方法, 构建了科学、合理的多指标评价体系, 得出了 65个学术期刊排行榜, 包括分学科的 61个排行榜
和分类型的 4个高校学报排行榜。这次共有 6170种中国学术期刊参与评价, 计 1324种学术期刊进入核心区, 其中权威
期刊 311 种、核心期刊 1013 种, 约占总数的 21.46%; 并分析了核心期刊的学科分布、地区分布, 自然科学类核心期刊
被国外重要数据库收录, 综合性核心期刊的核心效应, 中国英文学术期刊的国际学术影响力等状况。本书还有 1324 种
权威期刊与核心期刊的基本信息与投稿指南。附录中汇集了 SCI、EI 收录的中国期刊和中国出版的其他英文学术期刊
及缩略语表等, 便于广大读者阅读和投稿时查阅使用。 

该《指南》既可为各级各类的科学评价和科研管理工作提供重要基础和定量依据, 又能为各个图书馆及文献情报
单位选购期刊、优化馆藏提供必不可少的有效工具, 还可供广大读者、作者、期刊编辑部、政府管理部门、图书情报人
员、信息工作者、广大知识分子以及社会各界人士阅读和使用。   
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