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药用植物 ＤＮＡ 条形码鉴定研究进展
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摘　 要: ＤＮＡ 条形码是利用相对较短的标准 ＤＮＡ 片段对物种进行快速准确鉴定的一门技术ꎮ ＤＮＡ 条形码技术

可以从分子水平弥补传统鉴定方法的一些不足ꎮ 该技术具有良好的通用性ꎬ 使得物种鉴定过程更加快速ꎬ 已经

广泛应用于动物物种的鉴定研究中ꎮ 近年来ꎬ 随着药用植物 ＤＮＡ 条形码鉴定研究的快速发展ꎬ 逐渐形成了药用

植物和植物源中药材鉴定的完善体系ꎮ 本文综述了 ＤＮＡ 条形码技术鉴定药用植物的原理ꎬ 介绍了中草药传统鉴

定方法及其缺陷、 使用 ＤＮＡ 条形码技术鉴定植物源药材的意义以及 ＤＮＡ 条形码在药用植物鉴定中的应用ꎬ 对

其应用前景进行了展望ꎮ
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　 　 植物界种类繁杂、 物种丰富ꎬ 人类要开发利用

丰富的植物资源ꎬ 物种鉴定是基础ꎮ 作为生物学家

和生物学专业学生ꎬ 必须学会鉴别用不同语言(汉

语、 英语等)记录的、 具有不同名称的植物物种ꎬ
这是个艰巨的任务ꎮ 此外ꎬ 在不同分类群体之间ꎬ
特征差异很大ꎬ 难以鉴别ꎮ 对于复杂多样的植物ꎬ



即使经验丰富的分类学家ꎬ 在没有相关文献资料帮

助的情况下ꎬ 也很难鉴别特定植物类群的所有物

种ꎬ 例如ꎬ 兰科植物或禾本科植物ꎮ 培养一位植物

分类学家需要经过长期的学习及实践积累ꎬ 对这门

枯燥冷门却又十分重要的学科如今很少学生对其感

兴趣ꎮ 在中国或世界其它地区ꎬ 植物分类学家的人

数或将越来越少[１]ꎮ 因此ꎬ 植物分类界急需发展

一种新的分类鉴定技术以克服当前的困境ꎮ
近年来ꎬ 随着分子生物技术的不断发展ꎬ 常用

于物种鉴别的植物 ＤＮＡ 分子标记技术有: 限制性

内切 酶 片 段 长 度 多 态 性 ( ｒｅｓｔｒｉｃｔｉｏｎ ｆｒａｇｍｅｎｔ
ｌｅｎｇｔｈ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍꎬ ＲＦＬＰ)、 随机扩增多态性

ＤＮＡ 标记 ( ｒａｎｄｏｍ ａｍｐｌｉｆｉｅｄ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ＤＮＡꎬ
ＲＡＰＤ)、 简单重复序列 ( ｓｉｍｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｒｅ￣
ｐｅａｔꎬ ＳＳＲ)、 简单重复序列间区 ( ｉｎｔｅｒ￣ｓｉｍｐｌｅ ｓｅ￣
ｑｕｅｎｃｅ ｒｅｐｅａｔｓꎬ ＩＳＳＲ)、 扩增片段长度多态性

( ａｍｐｌｉｆｉｅｄ ｆｒａｇｍｅｎｔ ｌｅｎｇｔｈ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍꎬ
ＡＦＬＰ) 等ꎮ 虽然 ＤＮＡ 分子标记技术可以从分子水

平弥补传统物种鉴定方法的一些不足ꎬ 但是每一种

分子标记技术都有其自身的特点和应用范围ꎬ 存在

通用性差、 没有相应的国际应用平台、 不适于推广

等缺点[２]ꎮ 直至 ２００３ 年ꎬ 加拿大圭尔夫大学的

Ｐａｕｌ Ｈｅｂｅｒｔ 教授将条形码技术引入生物界并提出

“ＤＮＡ 条形码”概念ꎬ 才解决了上述的部分问题ꎮ
生物条形码联盟 (Ｃｏｎｓｏｒｔｉｕｍ ｆｏｒ ｔｈｅ ｂａｒｃｏｄｅ

ｏｆ ｌｉｆｅꎬ ＣＢＯＬ) 阐述了 ＤＮＡ 条形码的优点ꎬ 概括

起来有以下几点: (１)不受生物个体形态特征上的

限制ꎬ 只需采用一小部分材料来准确鉴别大多数物

种ꎬ 鉴别结果不受样本部分受损的影响ꎬ 扩大了物

种识别样本的范围ꎻ (２)个体生长发育阶段不影响

鉴定结果ꎬ 可加快鉴定进程ꎮ 有些物种在不同生长

发育时期ꎬ 形态特征有明显的差异ꎬ 给形态学鉴定

带来了不便ꎬ 但其不同生长时期的遗传信息不会随

形态变化而改变ꎻ (３)准确性高ꎬ 对于分类学中难

以区分的类群ꎬ 采用 ＤＮＡ 条形码技术可以避免以

形态学鉴定造成的误差ꎬ 从分子水平上提供了一种

稳定可靠的分类依据ꎻ (４)数据库的建立ꎬ 快速有

效地鉴定ꎬ 在分子层面上构建的核苷酸序列数据

库ꎬ 可以从数字上提供永久性的确切信息ꎬ 从而弥

补了形态学鉴定上的缺陷ꎬ 进而实现在短时间内识

别已知物种ꎬ 同时有利于发现新物种ꎬ 这将促进分

类学科更加深入、 快速的研究ꎻ (５)非专家鉴定

化ꎬ 如果条形码相关科技设备的实现ꎬ 将会解决分

类学鉴定人才短缺的问题ꎬ 促进物种分类学的发

展ꎬ 加快全世界物种鉴定分类与保护的进程ꎮ
理想的 ＤＮＡ 条形码应该符合以下几个标准:

(１)在种内种间需要有明显的遗传变异和分化ꎬ 同

时种内变异足够小ꎻ (２)片段足够短ꎬ 便于一个反

应完成测序工作ꎬ 而且便于 ＤＮＡ 提取ꎬ 满足 ＰＣＲ
扩增ꎬ 尤其是对存在 ＤＮＡ 降解的材料ꎻ (３)存在

保守区域ꎬ 便于设计通用引物ꎮ ＤＮＡ 条形码技术

具有良好的通用性ꎬ 只需选用一个或少数几个基因

片段就可快速有效地鉴别物种ꎬ 使得物种鉴定过程

更加快速ꎬ 大大缩短了鉴定样本的时间ꎮ 并且该技

术操作简便ꎬ 具有良好的重复性和稳定性ꎬ 目前已

得到广泛的应用ꎮ
Ｈｅｂｅｒｔ 等[３] 选取线粒体细胞色素 Ｃ 氧化酶亚

基Ⅰ(ＣＯＩ) 的一个片段在动物界不同分类水平上

进行研究ꎬ 最终发现各个分类水平上该序列都具有

良好的识别能力ꎬ 从而提出建立以一段 ６５０ ｂｐ 长

的 ＣＯＩ 基因序列为基础的条形码识别方法ꎮ ２００８
年 ３ 月ꎬ 在 ＤＮＡ 条形码数据库中已有来自 １３ ７６１
种生物的 １３６ ３３８ 条序列符合 ＤＮＡ 条形码标准ꎬ
截至 ２０１５ 年 １２ 月ꎬ 序列数则达到 ２ ８６９ １６８ 条ꎮ
在 ２０１４ 年ꎬ 基于 ＩＴＳ２ ＋ ｐｓｂＡ￣ｔｒｎＨ 片段组合的中

药材 ＤＮＡ 条形码鉴定系统已初步建成ꎬ 它系统收

载了中国药典以及日本药局方、 韩国药典、 美国药

典、 欧洲药典和印度药典所记载的 ２３ ２６２ 个物种

(包含了 ９５％以上的草药药材)ꎬ 共计 ７８ ８４７ 条

ＤＮＡ 条形码序列[４]ꎮ ＤＮＡ 条形码技术的发展缓解

了植物分类学面临的困境ꎬ 至少能解决部分问

题[１]ꎮ
本文综述了中草药传统鉴定方法及其缺陷、

ＤＮＡ 条形码技术在植物源药材鉴定中的意义、
ＤＮＡ 条形码在药用植物鉴定中的应用等ꎬ 并对其

未来应用前景进行了展望ꎮ

１　 当前中草药鉴定的方法及其缺陷

药用植物无论是在人们的日常生活中还是在临

床应用中都具有重要的作用ꎮ 药用植物覆盖了广泛

的植物类群ꎬ 其中包含形态学上难以鉴别的物种ꎮ
调查显示ꎬ 中国药用植物覆盖了 ３８３ 科、 ２３０９ 属、
１１ １４６ 种ꎬ 具有丰富的生物多样性[５]ꎮ 由于有些

植物在形态上极其相似ꎬ 加之长期以来对中草药的
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品种来源、 定名、 谱系、 品种特性等缺乏科学管

理ꎬ 致使中药材名称混乱ꎬ 出现一名多物、 一物多

名等现象ꎬ 给用药安全带来了隐患ꎮ 因此ꎬ 寻找一

种快速有效的对药用植物进行分类鉴定的方法ꎬ 以

区别中草药及其易混品、 伪品ꎬ 确保品种来源的准

确性ꎬ 已成为当前亟需解决的问题[５ꎬ６]ꎮ
陈科力等[７] 指出传统中药材普遍采用基源鉴

定、 形态鉴定、 显微鉴定、 理化鉴定等方法及传统

的通过眼观、 手摸、 口尝等方法来鉴定ꎮ 虽然这些

方法中有的简便、 直捷ꎬ 但是人为干扰因素较多ꎬ
主观性较强ꎬ 如手摸、 口尝ꎬ 基源鉴定却要求鉴定

者具备系统的分类学知识、 较强的植物分类能力及

一定的鉴定经验ꎬ 这对中药材的分类鉴定及其相关

知识的整理和交流都带来了许多困难ꎬ 并且在植物

的生长发育过程中ꎬ 其性状和成分容易受到环境、
生长期等诸多因素的影响ꎮ 因此仅凭借这些传统的

鉴定方法是不可能将中药材及其混伪品、 伪品很好

地鉴别开来的[１ꎬ８ꎬ９]ꎮ

２　 ＤＮＡ条形码技术在植物源药材鉴定中的

意义

　 　 随着分子生物学技术的发展以及多学科知识的

渗透ꎬ 为了达到准确区分物种的目的ꎬ 科研人员针

对药用植物的遗传多样性ꎬ 使用分子生物学技术从

ＤＮＡ 分子层面进行研究已变得越来越普遍ꎬ 基于

基因层面的 ＤＮＡ 条形码技术也应运而生ꎬ 从分子

遗传学的角度对物种身份以及相关制品纯度进行鉴

定ꎬ 并且将二维 ＤＮＡ 条形码技术应用于中药材流

通体系中ꎬ 从而自源头上对药材进行质量监控ꎬ 确

保临床用药安全[１０－１２]ꎮ 目前ꎬ ＤＮＡ 条形码技术已

成功应用于多个科属药用植物及药材的鉴定

中[１３－１５]ꎬ 如 在 形 态 学 上 难 以 辨 别 的 五 味 子

(Ｓｃｈｉｓａｎｄｒａ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ ( Ｔｕｒｃｚ.) Ｂａｉｌｌ )、 金 钱 草

(Ｌｙｓｉｍａｃｈｉａ ｃｈｒｉｓｔｉｎａｅ Ｈａｎｃｅ)(珍珠菜属)等药用

植物鉴定中也得到了较好的应用[１６ꎬ１７]ꎮ
ＤＮＡ 分子标记技术可以弥补和克服传统鉴定

方法上的一些缺陷和难题ꎮ 但是ꎬ 每一种分子标记

技术都有其自身的特点和适用范围ꎬ 普遍存在通用

性差的问题ꎮ 目前ꎬ ＤＮＡ 条形码技术得到了大多

数专家学者的认可ꎬ 在物种鉴定中得到了广泛而有

效的应用ꎬ 可快速、 准确地鉴别植物种类[１１ꎬ１８]ꎻ
该技术在中药材鉴定中得到了广泛的应用和快速发

展ꎬ 在药用植物及植物源药材鉴定等方面均取得了

突出成绩[１９]ꎬ 加快了中药鉴定标准化的进程ꎮ
在药用植物及植物源药材鉴定研究领域中ꎬ 自

从 ＤＮＡ 条形码概念提出后ꎬ 我国 ＤＮＡ 条形码植

物工作组对该技术在药用物种尤其是药用植物鉴定

中的应用展开了深入和广泛的研究ꎬ 并筛选得到了

若干条可供实际鉴定使用的 ＤＮＡ 条形码引物序

列ꎬ 例如彭梓等[２０]利用 ＩＴＳ２ 序列成功鉴别了杜仲

(Ｅｕｃｏｍｍｉａ ｕｌｍｏｉｄｅｓ Ｏｌｉｖｅｒ)及其混伪品ꎬ 余亚东

等[２１]使用 ＩＴＳ２ 序列有效地区分了白术(Ａｔｒａｃｔｙｌｏ￣
ｄｉｓ Ｍａｃｒｏｃｅｐｈａｌａｅ Ｒｈｉｚｏｍａ)与苍术(Ａｔｒａｃｔｙｌｏｄｉｓ
Ｍａｃｒｏｃｅｐｈａｌａｅ Ｒｈｉｚｏｍａ)及其混伪品ꎬ 为确保其

种质资源的正确性及保障临床用药的安全提供了重

要的分子依据ꎬ 这无疑为我国药用植物 ＤＮＡ 条形

码鉴定平台的建立奠定了坚实的基础ꎮ Ｈａｎ 等[２２]

利用 ＤＮＡ 条形码对大量的草药及其混伪品进行试

验后ꎬ 建议将 ＤＮＡ 条形码技术作为监管传统中药

市场的方法ꎮ
综上ꎬ ＤＮＡ 条形码技术在植物源药材鉴定中

的意义可概括为以下几方面: (１) ＤＮＡ 条形码技

术从分子遗传学的角度对物种进行分类鉴定ꎬ 避免

了主观因素的干扰ꎻ (２) 能够弥补和克服传统鉴定

方法的部分缺陷和难题ꎬ 快速有效地鉴别物种ꎬ 加

快中药鉴定标准化的进行ꎻ (３) 从分子层面确保中

草药种质资源的正确性ꎬ 保障临床用药安全ꎻ (４)
可为传统中药材市场的监督管理提供快速有效的鉴

别方法ꎮ

３　 ＤＮＡ条形码在药用植物鉴定中的应用

自从 ＤＮＡ 条形码概念首次由加拿大 Ｕｎｉｖｅｒｓｉ￣
ｔｙ ｏｆ Ｇｕｅｌｐｈ 的 Ｈｅｂｅｒｔ 等(２００３) [３] 提出并将其引

入生物界以来ꎬ 相关研究者对植物的通用条形码进

行了大量研究ꎬ Ｋｒｅｓｓ 等[２３] 建议将 ＩＴＳ 和 ｔｒｎＨ￣
ｐｓｂＡ 这两个片段作为植物的通用条形码ꎬ 而 Ｎｅ￣
ｗｍａｓｔｅｒ 等[２４]却建议以 ｒｂｃＬ 作为条形码ꎮ 国际生

命条形码联盟于２００９ 年对来自５５０ 个物种９０７ 个样

品 的 ７ 个 序 列 ( ｒｂｃＬꎬ ｍａｔＫꎬ ｒｐｏＣ１ꎬ ｒｐｏＢꎬ
ｐｓｂＡ￣ｔｒｎＨꎬ ｐｓｂＫ￣ｐｓｂＩꎬ ａｔｐＦ￣ａｔｐＨ) 分析比较后ꎬ
提议将 ｒｂｃＬ ＋ ｍａｔＫ 组合作为植物界的通用条形

码[２５]ꎮ Ｐｅｎｎｉｓｉ[２６]认为植物 ＤＮＡ 条形码技术能否

得到成功应用ꎬ 关键在于合适片段的选择及其相关

质量评价ꎮ Ｃｈｅｎ 等[５] 进行了相关研究并建议将
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ＩＴＳ２ 作为药用植物的通用条形码序列ꎮ 中国 ＤＮＡ
条形 码 植 物 工 作 组 通 过 对 大 量 样 本 的 ｒｂｃＬ、
ｍａｔＫ、 ｐｓｂＡ￣ｔｒｎＨ、 ＩＴＳ 以及 ＩＴＳ２ 序列进行研究ꎬ
分析比较后建议将 ＩＴＳ / ＩＴＳ２ 作为种子植物的核心

条形码[２７]ꎮ
ＩＴＳ 具有较好的稳定性与准确性ꎬ 但是在对一

些物种的鉴定中ꎬ ＩＴＳ 并不能获得有效的鉴定结

果ꎮ ＩＴＳ２ 序列的变异位点能够确保其鉴定能力ꎬ
维持物种鉴定的成功率ꎬ 从而能够鉴定种类繁多、
数量庞大的中药基原植物ꎮ ｍａｔＫ 难以进行扩增和

测序ꎬ 引物通用性差ꎬ 不同植物类群通常需要使用

不同的引物ꎮ ｒｂｃＬ 序列虽然具有通用、 易扩增、
易比对的优点ꎬ 但是在物种水平上的变异性不显

著ꎮ ｐｓｂＡ￣ｔｒｎＨ 比较容易设计通用引物ꎬ 并且具有

高通用性、 扩增成功率高的特点ꎬ 但是该片段在不

同物种间间隔区的长度或拷贝的变异性较大ꎬ 存在

过多的插入 /缺失现象ꎬ 较难在大规模的样本间进

行序列比对ꎬ 导致鉴别同属的植物物种较困难ꎮ
３􀆰 １　 ＩＴＳ

ＩＴＳ ( ｉｎｔｅｒｎａｌ ｔｒａｎｓｃｒｉｂｅｄ ｓｐａｃｅｒ) 为内转录间

隔区ꎬ 是核糖体 ＲＮＡ ( ｒＲＮＡ) 基因非转录区的一

部分ꎮ ＩＴＳ 位于 １８Ｓ ｒＲＮＡ 基因和 ２８Ｓ ｒＲＮＡ 基因

之间ꎬ 中部被 ５􀆰８Ｓ ｒＲＮＡ 基因一分为二ꎬ 即 ＩＴＳ１
( ｔｈｅ ｆｉｒｓｔ ｉｎｔｅｒｎａｌ ｔｒａｎｓｃｒｉｂｅｄ ｓｐａｃｅｒ) 区和 ＩＴＳ２
( ｔｈｅ ｓｅｃｏｎｄ ｉｎｔｅｒｎａｌ ｔｒａｎｓｃｒｉｂｅｄ ｓｐａｃｅｒ) 区ꎮ 间

隔区 ＩＴＳ ( ＩＴＳ１ 和 ＩＴＳ２) 进化速率较快ꎬ 一般用于

研究属间、 种间甚至居群间等较低分类等级的系统

关系ꎮ
在植物类药材的鉴定中ꎬ ＩＴＳ 也体现了较好的

稳定性与准确性ꎮ 夏至等[２８] 针对菊属(Ｄｅｎｄｒａｎ￣
ｔｈｅｍａ)８ 个物种 ２０ 个样本的 ＩＴＳ 序列进行 ＰＣＲ 扩

增和测序ꎬ 为了检验 ＩＴＳ 的鉴别能力ꎬ 样品中除药

用菊花(Ｃｈｒｙｓａｎｔｈｅｍｕｍ ｍｏｒｉｆｏｌｉｕｍ Ｒａｍａｔ)和野

菊(Ｄｅｎｄｒａｎｔｈｅｍａ ｉｎｄｉｃｕｍ Ｌ.)外ꎬ 还包含同属 ６
种密切相关物种ꎬ 其研究结果表明ꎬ 药用菊花与其

近缘种之间的遗传距离大于药用菊花种内的遗传距

离ꎻ 野菊与其近缘种之间的遗传距离大于野菊种内

的遗传距离ꎻ 在邻接 (ＮＪ) 分子系统树上对药用菊

花栽培类型的 ７ 个个体的鉴别率为 ８２％ꎻ 对野菊

的 ４ 个个体的识别率为 ７８％ꎮ 为了检验 ＩＴＳ 鉴定

的稳定性与准确性ꎬ 辛天怡等[２９] 以羌活 (Ｎｏ￣
ｔｏｐｔｅｒｙｇｉｕｍ ｉｎｃｉｓｕｍ Ｔｉｎｇ ｅｘ Ｈ. Ｔ. Ｃｈａｎｇ)药材为

对象ꎬ 对 ３１ 份样本的 ＩＴＳ 序列进行 ＰＣＲ 扩增和双

向测序结果显示ꎬ ＩＴＳ 序列种内平均 Ｋ２Ｐ 遗传距离

小于其与混伪品的种间平均 Ｋ２Ｐ 遗传距离ꎻ ＮＪ 系

统树分析结果显示利用 ＩＴＳ 可明显区分羌活、 宽叶

羌活(Ｎｏｔｏｐｔｅｒｙｇｉｕｍ ｆｒａｎｃｈｅｔｉｉ Ｈ. ｄｅ Ｂｏｉｓｓ.)及其

混伪品ꎮ 张乐等[３０] 对 ＩＴＳ 序列的验证结果表明其

可以用于沙苑子(Ａｓｔｒａｇａｌｕｓ ｃｏｍｐｌａｎａｔｕｓ Ｒ􀆰 Ｂｒ.)
及其混伪品的鉴别ꎮ

尽管 ＩＴＳ 对大多数物种能够提供准确的鉴别ꎬ
但是在某些物种的鉴定中ꎬ ＩＴＳ 也未能获得有效

的鉴定结果ꎮ Ｘｉａｎｇ 等[３１] 使用 １３１ 个冬虫夏草

(Ｏｐｈｉｏｃｏｒｄｙｃｅｐｓ ｓｉｎｅｎｓｉｓ)样本ꎬ 以及 １２ 个常见

伪品和近缘物种分析和评估 ＩＴＳ 是否能提供精确、
快速的鉴定ꎬ 结果显示 ＩＴＳ 具有充足的序列差异ꎬ
可以鉴定冬虫夏草及其伪品ꎮ Ｓｅｌｖａｒａｊ 等[３２] 研究

发现ꎬ ＩＴＳ 可作为草药黄细心(Ｂｏｅｒｈａｖｉａ ｄｉｆｆｕｓａ
Ｌ.)的条形码ꎬ 对黄细心及其密切相关的物种进行

鉴别ꎬ 同时也可以验证其草药制品ꎬ 从而为黄细心

的安全使用提供了保障ꎮ 对于市场上售卖的芸香

(Ｒｕｔａ ｇｒａｖｅｏｌｅｎｓ Ｌ.)及其形态上极其相似的混伪

品ꎬ ＩＴＳ 也能够提供准确的鉴别[３３]ꎮ ＩＴＳ 还能快速

有效地区分黄芪(Ｒａｄｉｘ Ａｓｔｒａｇａｌｉ)及其混伪品[３４]ꎮ
Ｍｕｅｌｌｎｅｒ 等[３５]对楝科 ＤＮＡ 条形码进行了筛选ꎬ 发

现 ＩＴＳ 具有较好的种间遗传距离ꎬ 在种内和种间的

变异性上具有显著性差异ꎬ 适合作为楝科的 ＤＮＡ
条形码ꎮ Ｒｏｙ 等[３６]使用 ＩＴＳ 对榕属(Ｆｉｃｕｓ)和棉属

(Ｇｏｓｓｙｐｉｕｍ)进行研究ꎬ 获得了 １００％的扩增率ꎬ
并能成功地鉴别这 ２ 个属中用于实验的所有物种ꎬ
然而ꎬ ＩＴＳ 并非适用于所有种属ꎬ 对小檗属(Ｂｅｒ￣
ｂｅｒｉｓ)的鉴别就较困难ꎮ Ｇｕ 等[３７] 对药用植物女贞

子(Ｆｒｕｃｔｕｓ Ｌｉｇｕｓｔｒｉ Ｌｕｃｉｄｉ)的鉴定研究中ꎬ 利用女

贞属(Ｌｉｇｕｓｔｒｕｍ Ｌ.)的 ２０ 个物种 ９２ 个样品来分析

比较 ４ 个区域片段 (ｍａｔＫꎬ ｒｂｃＬꎬ ｔｒｎＨ￣ｐｓｂＡꎬ ＩＴＳ)
对女贞属的鉴别能力ꎬ 结果显示ꎬ 可以使用 ＩＴＳ 作

为条形码并结合 ＮＪ 树和 ＭＰ 树方法来区分所有物

种ꎬ 并且建议将 ＩＴＳ 作为鉴定植物物种的 ＤＮＡ 条

形码ꎮ 然而ꎬ 也有研究表明ꎬ 利用 ＩＴＳ 可以准确鉴

别崖爬藤属(Ｔｅｔｒａｓｔｉｇｍａ)中的 ５ 种药用植物ꎬ 尤

其是三叶崖爬藤(台湾崖爬藤 Ｔｅｔｒａｓｔｉｇｍａ ｆｏｒｍｏ￣
ｓａｎｕｍ(Ｈｅｍｓｌ.)Ｇａｇｎｅｐ.)ꎬ 但并不能鉴别出所有

物种ꎬ 特别是喜马拉雅崖爬藤(Ｔｅｔｒａｓｔｉｇｍａ ｒｕｍｉ￣
ｃｉｓｐｅｒｍｕｍ ( Ｌａｗｓ.) Ｐｌａｎｃｈ.) [３８]ꎻ 还有人对 ９８
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个科 ３２６ 个物种 ４００ 个样品进行了分析研究ꎬ 仅

获得 ４２􀆰３％的扩增成功率[５]ꎻ 罗焜等[３９] 对芸香科

７２ 属 １９２ 种 ３００ 个样本进行了研究ꎬ 发现 ＩＴＳ 序

列扩增效率很低ꎬ 难以对物种进行鉴定ꎮ
３􀆰 ２　 ＩＴＳ２

ＩＴＳ２ 基因序列是去除 ５􀆰８Ｓ ｒＲＮＡ 序列和 ２８Ｓ
ｒＲＮＡ 序列的核糖体 ＤＮＡ 序列间隔区ꎬ 具有良好

的通用性ꎬ 片段足够短并且易扩增、 测序ꎮ
ＩＴＳ２ 序列在多个科属基原植物及植物类药材

中的鉴定能力已得到大量的验证[５ꎬ４０]ꎬ 能够鉴定种

类繁多、 数量庞大的药用植物及其密切相关的物

种[４１]ꎮ 并且 ＩＴＳ２ 的变异位点也足够确保其鉴定能

力ꎬ 维持其鉴定物种的成功率[４２]ꎮ
研究者利用大量的植物材料对热点候选条形码

序列进行了分析研究ꎬ 并提出 ＩＴＳ２ 最适合作为

ＤＮＡ 条形码ꎮ 罗焜等[３９] 将目前热点候选序列

(ｍａｔＫꎬ ｒｂｃＬꎬ ｐｓｂＡ￣ｔｒｎＨꎬ ｒｐｏＣ１ꎬ ｙｃｆ５) 及 ｎｒＤ￣
ＮＡ ＩＴＳ 序列与芸香科 ７２ 属 １９２ 种 ３００ 个样本进行

比较ꎬ 试图在同一科属具有较多近缘种的条件下ꎬ
真实判定各序列的鉴定能力ꎬ 结果表明ꎬ ＩＴＳ２ 的

ＰＣＲ 扩增和测序成功率较高ꎬ 具有最大的种间变

异和较小的种内变异ꎬ 且种内种间变异存在极显著

差异ꎬ 各评价指标均优于其他候选序列ꎬ 并且物种

鉴定成功率最高ꎮ Ｃｈｅｎ 等[５] 对 ７ 个候选 ＤＮＡ 条

形码 ( ｐｓｂＡ￣ｔｒｎＨꎬ ｍａｔＫꎬ ｒｂｃＬꎬ ｒｐｏＣ１ꎬ ｙｃｆ５ꎬ
ＩＴＳ２ꎬ ＩＴＳ)的 ＰＣＲ 扩增效率、 种内 /种间遗传变异

以及 ｂａｒｃｏｄｉｎｇ ｇａｐ 进行了分析比较ꎬ 并针对

ＩＴＳ２ 序列ꎬ 对 ７５３ 个属 ４８００ 个物种 ６６００ 多个样

品进行研究ꎬ 评价其鉴定能力ꎬ 所鉴定的样品涉及

范围广泛ꎬ 包括 ７ 个门 (被子植物门、 裸子植物

门、 蕨类植物门、 苔藓植物门、 地衣、 藻类和真

菌)ꎬ 结果显示 ＩＴＳ２ 在物种水平的鉴定效率高达

９２􀆰７％ꎬ 此研究结果表明 ＩＴＳ２ 是最适合的 ＤＮＡ 条

形码ꎮ 在所研究的五加科 ２３ 属 ２７６ 个物种中ꎬ
ＩＴＳ２ 能成功鉴定 ８５％的物种ꎬ 在属级水平上成功

率达 ９７％ꎬ 因此研究者建议将 ＩＴＳ２ 作为五加科的

条形 码[４３]ꎮ 条 形 码 ＩＴＳ２ 在 果 实 类 药 材 枸 杞

(Ｌｙｃｉｕｍ ｂａｒｂａｒｕｍ Ｌ.)的鉴定中ꎬ 能够成功的区

分出枸杞物种[４４]ꎮ 对于中国药典中记载的皮类药

材ꎬ 该序列也能得到良好的鉴定效果[４５]ꎮ ＩＴＳ２ 可

以有效地识别具有一定年限的、 物种繁多的药用材

料标本[４６]ꎮ ＤＮＡ 条形码研究者建议将 ＩＴＳ / ＩＴＳ２

作为种子植物的通用条形码ꎬ 两者可以相互弥

补[５ꎬ２７]ꎮ
在实际应用中ꎬ ＩＴＳ２ 能够成功鉴别植物类药

材ꎮ 王晓玥等[４７] 针对豆蔻类(Ａｍｏｍｉ Ｆｒｕｃｔｕｓ Ｒｏ￣
ｔｕｎｄｕｓ)中药材利用 ＩＴＳ２ 序列进行扩增ꎬ 并对

ＰＣＲ 产物进行双向测序ꎬ 所得序列经拼接后进行

序列分析比对ꎬ 计算种内和种间距离ꎬ 构建邻接

树ꎬ 结果表明 ＩＴＳ２ 序列作为 ＤＮＡ 条形码可准确稳

定地鉴别不同种豆蔻类药材ꎮ 刘震等[４８] 对忍冬科

１３ 属 ３３ 个物种的 ５８ 个样本进行分析ꎬ ＩＴＳ２ 序列

在属级水平上的鉴定成功率为 １００％ꎬ 在物种水平

上的鉴定成功率为 ９６􀆰６％ꎮ 利用 ＩＴＳ２ 序列对海南

茜草科黎药植物进行分子鉴定ꎬ 通过分析 ＩＴＳ２ 二

级结构发现ꎬ 各 ＩＴＳ２ 的二级结构在种内无明显差

异ꎬ 在种间存在明显差异ꎻ 种内变异和种间变异存

在明显的 ｂａｒｃｏｄｉｎｇ ｇａｐꎬ 表明 ＩＴＳ２ 序列可以作

为 ＤＮＡ 条形码对海南茜草科黎药植物进行快速准

确的分子鉴定[４９]ꎮ 庞晓慧等[５０] 利用 ＩＴＳ２ 对灯心

草( Ｊｕｎｃｉ Ｍｅｄｕｌｌａ) 药材及其密切相关物种进行

ＰＣＲ 扩增和测序ꎬ 分析比较灯心草药材种内遗传

距离ꎬ 结果表明 ＩＴＳ２ 序列可以有效区分灯心草及

其密切相关物种ꎮ 俞超等[５１] 提取了 ８ 个贝母属

(Ｆｒｉｔｉｌｌａｒｉａ)２１ 个样品基因组 ＤＮＡ 并进行 ＩＴＳ２ 序

列的 ＰＣＲ 扩增和测序ꎬ 结果显示 ＩＴＳ２ 序列的种内

及种间遗传距离差异显著ꎬ 并且种内变异高度保

守ꎻ ＩＴＳ２ 序列长度为 ２３６ ~ ２４４ ｂｐꎬ 有信息位点

２０ 个(占 ８􀆰２％)ꎬ ＩＴＳ２ 序列所构建的 ＮＪ 树准确度

高ꎬ 鉴定成功率为 １００％ꎮ 对于中药蒲黄(Ｃａｔｔａｉｌ
Ｐｏｌｌｅｎ)、 松花粉(Ｐｉｎｅ Ｐｏｌｌｅｎ)及其混伪品ꎬ 中药

材锁阳(Ｃｙｎｏｍｏｒｉｉ Ｈｅｒｂａ) 及其混伪品ꎬ 用 ＩＴＳ２
序列也能成功鉴别且具有较好的稳定性和准确

性[５２ꎬ５３]ꎮ 庞晓慧等[５４]研究发现ꎬ ＩＴＳ２ 序列也能将

中药麻黄(Ｅｐｈｅｄｒａｅ Ｈｅｒｂａ)及其密切相关种成功

鉴别ꎻ 而且 ＩＴＳ２ 序列对红景天 (Ｒｈｏｄｉｏｌａ ｒｏｓｅａ
Ｌ.)和合欢(Ａｌｂｉｚｉａ ｊｕｌｉｂｒｉｓｓｉｎ Ｄｕｒａｚｚ)物种鉴定及

其混伪品鉴别、 中药制品的市场监管方面提供了准

确、 便利的方法[５５ꎬ５６]ꎮ
３􀆰 ３　 ｍａｔＫ

ｍａｔＫ 基因是位于叶绿体赖氨酸 ｔＲＮＡ 基因

( ｔｒｎＫ) 高度保守的 ２ 个外显子之间的内含子中ꎬ
序列长度约 １５００ ｂｐꎬ 为单拷贝编码基因ꎬ 编码参

与 ＲＮＡ 转录本中Ⅱ型内含子剪切的成熟酶 (ｍａｔｕ￣
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ｒａｓｅ)ꎮ ｍａｔＫ 基因是叶绿体基因组中进化较快的

基因之一ꎬ 进化速率介于 ＩＴＳ 与 ｒｂｃＬ 之间ꎮ
ｍａｔＫ 的通用性差的问题可以通过开发合适的

引物来解决ꎮ ｍａｔＫ 位于叶绿体 ｔｒｎＫ 中ꎬ 其进化速

率较快ꎬ 但难以进行扩增和测序ꎬ 引物通用性差ꎬ
不同植物类群通常需要使用不同的引物ꎬ 将 ｍａｔＫ
作为条形码出现了争议ꎮ 为了解决这些问题ꎬ Ｙｕ
等[５７]分析比较了整个 ｍａｔＫ 区域ꎬ 结果发现了一

对命名为 ｍａｔＫ４７２Ｆ 和 ｍａｔＫ１２４８Ｒ 的引物适用于

ｍａｔＫ 的扩增和测序ꎬ 而且具有足够的变异位点、
极高的扩增率和测序成功率ꎻ 在对来自 ４７ 科 ５８
种被子植物的测试实验中ꎬ 获得了 ９３􀆰１％的扩增

率和 ９２􀆰６％的测序成功率ꎬ 指出这对引物将能解

决使用 ｍａｔＫ 时遇到通用性差的问题ꎬ 因此建议将

ｍａｔＫ 作为被子植物的 ＤＮＡ 条型码ꎮ Ｌｉ 等[５８] 对来

自 １１ 科 ４４ 属的 ５７ 个具代表性的裸子植物物种

(覆盖裸子植物 ９２％的科ꎬ 大约占据 ４７％的属)进
行研究ꎬ 使用 ９ 个 ｍａｔＫ 候选引物对样品进行 ＰＣＲ
扩增和测序ꎬ 结果发现 ｍａｔＫ 具有较高的扩增率和

测序成功率ꎬ 经过比较分析ꎬ 建议将 ｍａｔＫ (Ｇｙｍ
＿ Ｆ１Ａ / Ｇｙｍ＿Ｒ１Ａ)作为裸子植物的 ＤＮＡ 条形码ꎮ

有些研究表明ꎬ ｍａｔＫ 序列并不适合作为药用

植物的 ＤＮＡ 条形码ꎮ Ｎｅｗｍａｓｔｅｒ 等[５９] 对肉豆蔻

科毛楠属(Ｃｏｍｐｓｏｎｅｕｒａ)的 ８ 个物种进行扩增ꎬ
测序结果表明ꎬ ｍａｔＫ 不能作为它们的条形码ꎮ
Ｆａｚｅｋａｓ 等[６０]使用 ｍａｔＫ 片段的 １０ 对不同引物ꎬ
对 ３２ 属 ９２ 种 ２５１ 个个体进行扩增ꎬ 结果仅获得

８７􀆰６％的成功率ꎮ 然而ꎬ Ｌａｈａｙｅ 等[６１] 使用 ｍａｔＫ
的 ３９０Ｆ / １３２６Ｒ 引物对所研究的 １６６７ 个植物样本

进行扩增ꎬ 结果获得了 １００％的扩增率ꎬ 并且可以

正确鉴别 ９０％以上的物种ꎬ 但是 Ｆａｚｅｋａｓ 等[６０] 采

用 Ｌａｈａｙｅ 等介绍的方法进行研究ꎬ 却只获得了不

到 ５０％的扩增率ꎮ 黄海等[６２] 对石斛属(Ｄｅｎｄｒｏ￣
ｂｉｕｍ) 植 物 ＤＮＡ 条 形 码 ( ＩＴＳ、 ｒｂｃＬ、 ｍａｔＫ、
ｔｒｎＨ￣ｐｓｂＡ) 进行筛选ꎬ 结果表明 ｍａｔＫ 序列在种

内和种间的变异没有显著性差异ꎬ 因此 ｍａｔＫ 不适

合作为石斛属的 ＤＮＡ 条形码ꎮ Ｐａｎｇ 等[６３] 对蔷薇

科植物 ＤＮＡ 条形码 ( ｒｂｃＬꎬ ｍａｔＫꎬ ｒｐｏＣ１ 和 ＩＴＳ)
进行了筛选ꎬ 结果表明 ｍａｔＫ 的成功扩增率在 ９０％
以上ꎬ 但是难以进行测序ꎮ 石春林等[６４] 对豆蔻属

(Ａｍｏｍｕｍ)植物 ３６ 个物种 ４６ 个样本的 ｍａｔＫ 进

行扩增、 测序以及序列分析ꎬ 成功鉴定了 ８２􀆰１％

的物种ꎬ 表明 ｍａｔＫ 不适合作为 ＤＮＡ 条形码来鉴

定豆蔻属药用植物ꎮ 王娟等[６５] 使用 ＩＴＳ、 ＩＴＳ２、
ｍａｔＫ、 ｒｐｏＢ、 ｒｐｏＣ１ 和 ｔｒｎＨ￣ｐｓｂＡ 序列对广西莪

术(Ｃｕｒｃｕｍａ ｋｗａｎｇｓｉｅｎｓｉｓ Ｓ. Ｇ. Ｌｅｅ ｅｔ Ｃ. Ｆ.
Ｌｉａｎｇ)进行扩增和测序ꎬ 通过比较发现 ｍａｔＫ 的测

序和鉴定成功率虽然在 ９０％以上ꎬ 但其种内和种

间的变异性没有显著性差异ꎬ 因此不建议将 ｍａｔＫ
作为广西莪术药用植物的候选 ＤＮＡ 条形码序列ꎮ
杨培等[６６] 对黄精属(Ｐｏｌｙｇｏｎａｔｕｍ Ｍｉｌｌ.) ８ 个物种

４４ 份样本进行了分析ꎬ 结果 ｍａｔＫ 的成功扩增率

仅为 ６４％ꎬ 种内与种间变异较小ꎬ 无明显的 ｂａｒ￣
ｃｏｄｉｎｇ ｇａｐꎮ 罗焜等[３９]对芸香科 ７２ 属 １９２ 种 ３００
个样本进行了研究ꎬ 发现 ｍａｔＫ 序列扩增成功率过

低以致无法进行后续的数据分析ꎮ Ｇａｏ 等[６７] 在菊

科植物中获得了 ９１％的扩增和测序成功率ꎬ 但并

不能成功鉴定物种ꎮ ｍａｔＫ 序列是植物叶绿体 ＤＮＡ
中进化较快的一条编码区序列ꎬ 虽然是多位研究者

推荐的条形码序列之一ꎬ 但是 ｍａｔＫ 序列在忍冬科

植物中几乎无法扩增成功ꎬ 而采用 Ｌａｈａｙｅ 等[６１]

介绍的 ３９０ / １３２６Ｒ 引物仅成功扩增到 ２ 个物种ꎮ
９０％的被子植物样本和 ８３％的裸子植物样本能被

成功扩增和测序[２５]ꎻ Ｓｕｎ 等[６８] 发现 ｍａｔＫ 在薯蓣

属(Ｄｉｏｓｃｏｒｅａ)植物中也具有较好的鉴定效果ꎮ 朱

英杰等[６９] 对重楼属 ( Ｐａｒｉｓ) 植物的研究表明ꎬ
ｍａｔＫ 序列的扩增效率为 ８２􀆰４％ꎬ 但需要进行 ２ 次

ＰＣＲꎬ 最终只能鉴定出重楼属 ５２􀆰９％的物种ꎮ
３􀆰 ４　 ｒｂｃＬ

ｒｂｃＬ 位于植物叶绿体基因组的大单拷贝区ꎬ
序列长度约 １４００ ｂｐꎬ 编码 １ꎬ５￣二磷酸核酮糖羧化

酶 /氧化酶大亚基ꎬ 在不同植物类群中的进化速率

有着较大的差异ꎮ
虽然 ｒｂｃＬ 片段对有些物种难以进行有效的鉴

别ꎬ 但是研究者可以充分探索 ｒｂｃＬ 序列的变异性

和它的鉴定能力ꎬ 通过对引物设计的改进ꎬ 使

ｒｂｃＬ 更适合作为 ＤＮＡ 条形码ꎮ ｒｂｃＬ 序列虽然具

有通用、 易扩增、 易比对的优点ꎬ 但是自从其被

提出作为候选 ＤＮＡ 条形码以来ꎬ 因其在物种水

平上的变异性不显著ꎬ 而遭到广泛的质疑ꎬ 事实

上人们还从未在所有植物类群中(从藻类到有花

植物)充分探索 ｒｂｃＬ 序列的变异性和它作为条形

码的鉴定能力ꎮ Ｄｏｎｇ 等[７０] 通过对绿藻门、 轮藻

门、 苔藓植物、 蕨类植物和被子植物等 ６ 门中被提
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议作为 ＤＮＡ 条形码的 ｒｂｃＬ 序列的比较分析ꎬ 结果

表明 ｒｂｃＬ ｂ 序列具有良好的通用性、 较好的序列

质量以及较好的物种鉴别能力ꎬ 可作为通用的植物

条形码ꎮ Ｌｉ 等[５８] 利用 ｒｂｃＬ 对来自 １１ 科 ４４ 属的

５７ 个具代表性的裸子植物物种进行扩增ꎬ 获得了

１００％的扩增率ꎬ 表明 ｒｂｃＬ 普遍存在于裸子植物

中ꎮ Ｇａｏ 等[６７]对菊科植物开展了主要 ＤＮＡ 条形

码鉴定研究ꎬ 结果显示 ｒｂｃＬ 的扩增和测序成功率

为 ８５％ꎬ 但是种间变异不显著ꎮ 在对忍冬科 ５ 属

１５ 个物种 ２６ 个样本的研究中ꎬ 选取了 ４ 个序列进

行比较研究ꎬ 虽然 ＰＣＲ 扩增效率为 ８８􀆰５％ꎬ 测序

成功率达到 １００％ꎬ 但在种内种间变异分析中发现

其种内变异小ꎬ 甚至种间变异也很小ꎬ 难以对物种

进行区分鉴定[４８]ꎬ 但在棕榈科的鉴定中却获得了

９０％的鉴定成功率[７１]ꎮ 变异位点及信息位点数可

反映所分析材料的碱基变异程度ꎬ 而碱基变异程度

是衡量鉴别物种的依据之一ꎬ 若序列较保守ꎬ 缺乏

足够的信息位点ꎬ 则无法准确鉴定物种ꎮ 在石斛属

药用植物相关研究中ꎬ 黄海等[６２] 研究发现ꎬ ｒｂｃＬ
序列没有明显的 ｂａｒｃｏｄｉｎｇ ｇａｐꎬ 序列种内和种间

变异重复较多ꎬ 而且序列的种间变异偏小ꎮ 在千斤

拔属(Ｆｌｅｍｉｎｇｉａ)４ 个物种 １４ 份样本中ꎬ ｒｂｃＬ 序列

在所分析的样品中获得了 １００％的扩增成功率ꎻ 在

测序成功率方面ꎬ 该序列的测序成功率也为

１００％ꎮ 对序列的变异位点及信息位点进行统计可

知ꎬ ｒｂｃＬ 的变异位点相对较多 (３８５ 个)ꎬ 但其中

信息位点仅为 ５ 个ꎬ 所提供的物种鉴别信息极为有

限[７２]ꎮ 朱英杰等[６９] 对重楼属(Ｐａｒｉｓ)药用植物的

研究中ꎬ ｒｂｃＬ 序列种内和种间遗传变异重叠比例

大ꎬ 不利于区分物种ꎮ 陈一龙等[７３] 对茜草(Ｒｕｂｉａ
ｃｏｒｄｉｆｏｌｉａ Ｌ.)及其混伪品的鉴别实验中ꎬ ｒｂｃＬ 并

不能将茜草及其同属其他物种成功鉴别ꎮ 虽然

ｒｂｃＬ 片段对有些物种难以进行有效的鉴别ꎬ 但是

研究者仍然可以通过对引物设计的改进ꎬ 使 ｒｂｃＬ
容易获取ꎬ 非常适合用于获得高质量的双向测序ꎬ
适合用于与其它序列片段组合[２５]ꎮ
３􀆰 ５　 ｐｓｂＡ￣ｔｒｎＨ

ｐｓｂＡ￣ｔｒｎＨ 基因是位于叶绿体 ｐｓｂＡ 基因和

ｔｒｎＨ 基因之间的一段非编码区ꎬ 该间区进化速率

较快ꎬ 常用于植物属间、 种间的系统发育研究ꎮ
尽管 ｐｓｂＡ￣ｔｒｎＨ 序列具有良好的通用性ꎬ 然

而该片段在不同物种间的长度或变异性变化较大ꎬ

导致较难鉴别植物物种ꎮ ｐｓｂＡ￣ｔｒｎＨ 是叶绿体间隔

区(非编码区)中的一个片段ꎬ 在植物中进化速率

较快ꎮ 其平均长度多数在 ４００ ~ ７００ ｂｐꎬ 长度适

宜ꎬ 两端存在保守序列ꎬ 较容易设计通用引物ꎬ 并

且该片段的引物具有高通用性、 扩增成功率高的特

点[７４]ꎮ 但是该片段不同物种间间隔区的长度或拷

贝的变异性较大ꎬ 序列长度变化区间为 ２９６ ~
１１２０ ｂｐꎬ 另外该序列存在过多的插入 /缺失现象ꎬ
较难在大规模的样本间进行序列比对[６１]ꎬ 导致鉴

别植物物种较困难ꎮ 刘震等[４８] 研究发现ꎬ ｐｓｂＡ￣
ｔｒｎＨ 序列在忍冬属(Ｌｏｎｉｃｅｒａ)中具有很高的扩增

效率和鉴定成功率ꎬ 且其种间变异扩增效率到达

９６􀆰２％ꎬ 测序成功率达到 １００％ꎬ 在属级和种级水

平上该序列鉴定成功率分别为 １００％和 ７５􀆰０％ꎮ 并

且该序列能鉴别 ７０％的毛楠属(Ｃｏｍｐｓｏｎｅｕｒａ)植
物[５９]ꎬ 也 能 实 现 对 中 药 材 八 角 茴 香 ( Ｉｌｌｉｃｉｕｍ
ｖｅｒｕｍ Ｈｏｏｋ. ｆ.)及其混伪品的成功鉴别[７５]ꎬ 冯杉

杉等[７６] 建议使用 ｐｓｂＡ￣ｔｒｎＨ 序列来鉴别威灵仙

(Ｒａｄｉｘ ｅｔ Ｒｈｉｚｏｍａ Ｃｌｅｍａｔｉｄｉｓ) 药材及其伪品ꎮ
ＤＮＡ 条形码都面临着难以鉴别近源物种的问题ꎬ
一个理想的 ＤＮＡ 条形码序列需要有足够的变异ꎬ
其种间变异应明显大于种内变异[７７]ꎮ 张忠廉等[７２]

在对千斤拔属(Ｆｌｅｍｉｎｇｉａ)药用植物进行 ＤＮＡ 条形

码筛选中发现 ｐｓｂＡ￣ｔｒｎＨ 序列ꎬ 其变异位点及信

息位点数均较多 (１４８ / ２７０)ꎬ 根据序列的变异位

点数及信息位点数ꎬ 他们认为 ｐｓｂＡ￣ｔｒｎＨ 序列对

千斤拔属的物种鉴定能力有限ꎮ 黄海等[６２] 在石斛

属(Ｄｅｎｄｒｏｂｉｕｍ)物种的鉴定实验中ꎬ 所使用的序

列没有明显的 ｂａｒｃｏｄｉｎｇ ｇａｐꎬ 序列种内和种间变

异重复较多ꎬ 也不能有效鉴别不同种类的石斛ꎮ
部分物种的 ｐｓｂＡ￣ｔｒｎＨ 序列具有 ｐｏｌｙＡ / Ｔ 结

构ꎬ 使得该片段不能得到广泛的应用ꎮ 该序列难以

进行双向测序ꎬ 主要原因是单核苷酸高频率的重

复ꎬ 干扰了测序的进行[２５]ꎮ Ｗｕ 等[７８] 在主要针对

马兜铃科的 １３ 个科 ２４ 属 ７９ 个种 ２８９ 个样本的研

究中ꎬ 发现 ｐｓｂＡ￣ｔｒｎＨ 虽然可以成功鉴定物种ꎬ
但是由于存在大量的 ｐｏｌｙ (Ａ)结构域尾巴ꎬ 导致

序列测序难以进行ꎮ 虽然能完全扩增成功ꎬ 但是测

序成功率较低ꎬ 并且 ｐｓｂＡ￣ｔｒｎＨ 的种内最大变异

超过了种间最小变异[６９]ꎮ Ｇａｏ 等[７９]在对豆科常用

药用植物鉴别研究中ꎬ 利用 ｐｓｂＡ￣ｔｒｎＨ 序列对 １５２
个样品进行扩增测序ꎬ 这些样品包含豆科 ６０ 属
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１０４ 种药用植物ꎬ 包括 ２５ 个中国药典上记载的易

于混淆的豆科物种ꎬ 研究结果表明ꎬ ｐｓｂＡ￣ｔｒｎＨ 具

有良好的普遍性和变异性ꎬ ＰＣＲ 扩增的效率和测

序成功率分别为 ９８􀆰９％和 ７７􀆰４％ꎬ 分析 ｐｓｂＡ￣ｔｒｎＨ
序列显示可鉴定 ９１􀆰３％的物种ꎬ 在 ｐｓｂＡ￣ｔｒｎＨ 序

列比对实验中没有遇到相应的困难ꎮ 然而ꎬ 有大约

１１􀆰４％的测序质量差ꎬ 主要是因为 ｐｏｌｙＡ / Ｔ 结构的

存在ꎮ 因此ꎬ 使用 ｐｓｂＡ￣ｔｒｎＨ 作为标准条形码需

要改进测序技术ꎬ 以获得更高质量的序列ꎮ ｐｓｂＡ￣
ｔｒｎＨ 序列在豆科物种鉴定研究中ꎬ 其长度为 ２４９ ~
５１５ ｂｐꎬ 并且种间和种内变异差异显著ꎬ 因此是

一种理想的 ＤＮＡ 条形码[７９]ꎮ Ｍａ 等[８０] 选取 ５ 个候

选 ＤＮＡ 条形码序列 ( ｒｂｃＬꎬ ｍａｔＫꎬ ｒｐｏＢꎬ ｒｐｏＣ１ꎬ
ｐｓｂＡ￣ｔｒｎＨ 基因间隔区) 对来自 ２４ 个科 ５１ 种的 ７９
个蕨类药用植物样品进行鉴定ꎬ 结果表明 ｐｓｂＡ￣

ｔｒｎＨ 序列具有最大的种间差异ꎬ 鉴定成功率为

９０􀆰２％ꎮ Ｊｉａｎｇ 等[８１]建议将 ｐｓｂＡ￣ｔｒｎＨ 序列作为淫

羊藿属(Ｅｐｉｍｅｄｉｕｍ)的 ＤＮＡ 条形码ꎮ
在此ꎬ 笔者对以上各序列研究各药用植物或草

药成功案例进行了归纳总结并列于表 １ꎮ

４　 药用植物 ＤＮＡ条形码鉴定的展望

ＤＮＡ 条形码技术在动物物种鉴定中得到了广

泛应用ꎬ 在植物物种鉴定研究中快速发展ꎬ 其技术

日益成熟ꎬ 能够更加客观、 精确、 简便地对物种进

行鉴定ꎮ 大量研究表明ꎬ 并不能找到对所有物种进

行鉴定的植物 ＤＮＡ 条形码ꎮ 依据形态分类学对类

群进行鉴定是开展植物 ＤＮＡ 条形码研究的基础ꎬ
而植物 ＤＮＡ 条形码也可以检验传统分类鉴定ꎬ 但

目前二者还未能有机结合使用ꎮ 并且目前针对植物

表 １　 近年来主要研究的药用植物科、 属、 种或草药及其对应的 ＤＮＡ条形码
Ｔａｂｌｅ １　 Ｒｅｃｅｎｔ ｒｅｓｅａｒｃｈ ｏｎ ｈｅｒｂｓ ａｎｄ ｍｅｄｉｃｉｎａｌ ｐｌａｎｔ ｓｐｅｃｉｅｓꎬ ｇｅｎｅｒａꎬ ａｎｄ ｆａｍｉｌｉｅｓꎬ

ａｎｄ ｔｈｅ ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇ ＤＮＡ ｂａｒｃｏｄｅｓ

片段
Ｓｅｑｕｅｎｃｅ

科
Ｆａｍｉｌｙ

属
Ｇｅｎｕｓ

种 /草药
Ｓｐｅｃｉｅ / Ｈｅｒｂｓ

ＩＴＳ２

姜科 Ｚｉｎｇｉｂｅｒａｃｅａｅ[１３] 贝母属 Ｆｒｉｔｉｌｌａｒｉａ [４０] 贝母 Ｆｒｉｔｉｌｌａｒｉａｅ Ｂｕｌｂｕｓ[８５]

菊科 Ａｓｔｅｒａｃｅａｅ [６７] 重楼属 Ｐａｒｉｓ [６９] 白术 Ａｔｒａｃｔｙｌｏｄｅｓ ｍａｃｒｏｃｅｐｈａｌａ Ｋｏｉｄｚ.、
茜草科 Ｒｕｂｉａｃｅａｅ [３８] 灯心草属 Ｊｕｎｃｕｓ [３９] 苍术 Ａｔｒａｃｔｙｌｏｄｅｓ ｌａｎｃｅａ (Ｔｈｕｎｂ.) ＤＣ. [２１]

忍冬科 Ｃａｐｒｉｆｏｌｉａｃｅａｅ [３７] 豆蔻属 Ａｍｏｍｕｍ、山姜属 Ａｌｐｉｎｉａ [３６] 杜仲 Ｅｕｃｏｍｍｉａ ｕｌｍｏｉｄｅｓ Ｏｌｉｖｅｒ[２０]

五加科 Ａｒａｌｉａｃｅａｅ [３２] 豆蔻属 Ａｍｏｍｕｍ [６４] 莪术 Ｃｕｒｃｕｍａ ｚｅｄｏａｒｉａ (Ｃｈｒｉｓｔｍ.) Ｒｏｓｃ [６５]

芸香科 Ｒｕｔａｃｅａｅ [３１] 麻黄属 Ｅｐｈｅｄｒａ [４３] 枸杞 Ｌｙｃｉｕｍ ｂａｒｂａｒｕｍ Ｌ.[３３]

曼陀罗属 Ｄａｔｕｒａ [８２] 红景天 Ｒｈｏｄｉｏｌａ ｒｏｓｅａ Ｌ.[４５]

千斤拔属 Ｆｌｅｍｉｎｇｉａ [７２] 合欢皮 Ａｌｂｉｚｉａｅ Ｃｏｒｔｅｘ、 合欢花 Ａｌｂｉｚｉａｅ Ｆｌｏｓ[４４]

鸡骨草 Ａｂｒｉ Ｈｅｒｂａ、 独活 Ａｎｇｅｌｉｃａｅ ｐｕｂｅｓｃｅｎｔｉｓ
Ｒａｄｉｘ、 降香 Ｄａｌｂｅｒｇｉａｅ ｏｄｏｒｉｆｅｒａｅ Ｌｉｇｎｕｍ、 合欢
皮 Ａｌｂｉｚｉａｅ Ｃｏｒｔｅｘ [２２]

秦艽 Ｇｅｎｔｉａｎａｅ ｍａｃｒｏｐｈｙｌｌａｅ Ｒａｄｉｘ [８６]

蒲黄 Ｃａｔｔａｉｌ Ｐｏｌｌｅｎ、 松花粉 Ｐｉｎｅ Ｐｏｌｌｅｎ [４１]

锁阳 Ｃｙｎｏｍｏｒｉｉ Ｈｅｒｂａ [４２]

ＩＴＳ 楝科 Ｍｅｌｉａｃｅａｅ [５３]

菊属 Ｄｅｎｄｒａｎｔｈｅｍａ [４６] 冬虫夏草 Ｏｐｈｉｏｃｏｒｄｙｃｅｐｓ ｓｉｎｅｎｓｉｓ [４９]

女贞属 Ｌｉｇｕｓｔｒｕｍ [５５] 黄细心 Ｂｏｅｒｈａｖｉａ ｄｉｆｆｕｓａ Ｌ. [５０]

羌活属 Ｎｏｔｏｐｔｅｒｙｇｉｕｍ [４７] 黄芪 Ｒａｄｉｘ ａｓｔｒａｇａｌｉ [５２]

沙芥属 Ｐｕｇｉｏｎｉｕｍ [８３] 芸香 Ｒｕｔａ ｇｒａｖｅｏｌｅｎｓ Ｌ. [５１]

崖爬藤属 Ｔｅｔｒａｓｔｉｇｍａ [５６] 沙苑子 Ａｓｔｒａｇａｌｕｓ ｃｏｍｐｌａｎａｔｕｓ Ｒ. Ｂｒ.[４８]

榕属 Ｆｉｃｕｓ、 棉属 Ｇｏｓｓｙｐｉｕｍ [５４]

ＩＴＳ ＋ ｔｒｎＨ￣ｐｓｂＡ 梅花草属 Ｐａｒｎａｓｓｉａ [１９]

ｍａｔＫ ＋ ＩＴＳ 龙胆属 Ｇｅｎｔｉａｎａ [８４]

ｍａｔＫ 薯蓣属 Ｄｉｏｓｃｏｒｅａ [６８]

ｒｂｃＬ 棕榈科 Ｐａｌｍａｅ [７１]

ｐｓｂＡ￣ｔｒｎＨ 豆科 Ｌｅｇｕｍｉｎｏｓａｅ [７９] 淫羊藿属 Ｅｐｉｍｅｄｉｕｍ [８１] 八角茴香 Ｉｌｌｉｃｉｕｍ ｖｅｒｕｍ Ｈｏｏｋ. ｆ. [７５]

威灵仙 Ｒａｄｉｘ ｅｔ Ｒｈｉｚｏｍａ Ｃｌｅｍａｔｉｄｉｓ [７６]

　 　 注: 表中的“科”、 “属”、 “种”并无从属性ꎬ 也没有相关性ꎬ 只是为了反映近年来主要研究的药用植物各科、 不同属和各物种所适用的
ＤＮＡ 条形码ꎮ

Ｎｏｔｅ: Ｔｈｅｒｅ ｗｅｒｅ ｎｏ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｓ ａｎｄ ｓｕｂｏｒｄｉｎａｔｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｆａｍｉｌｉｅｓꎬ ｇｅｎｅｒａꎬ ａｎｄ ｓｐｅｃｉｅｓ. Ｔｈｅｙ ｗｅｒｅ ｕｓｅｄ ｔｏ ｒｅｆｌｅｃｔ ｔｈｅ ａｐｐｌｉｃａｂｌｅ
ＤＮＡ ｂａｒｃｏｄｅｓ ｏｆ ｍａｉｎ ｍｅｄｉｃｉｎａｌ ｐｌａｎｔｓ ｉｎ ｆａｍｉｌｉｅｓꎬ ｇｅｎｅｒａ ａｎｄ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎ ｒｅｃｅｎｔ ｒｅｓｅａｒｃｈ.
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具体类群的研究较少ꎬ 仅以有限的物种种类作为相

应科或属的代表ꎬ 使得许多 ＤＮＡ 片段尽管在某些

特定科属中的鉴别效率较高ꎬ 但在鉴别更多物种

时ꎬ 成功率就会显著下降ꎮ 目前 ＩＴＳ２ 序列是发现

的较适合的条形码ꎬ ＩＴＳ２ 序列能够鉴定种类繁多、
数量庞大的药用植物ꎮ 这一发现将为非分类专业的

植物研究者提供快速准确的鉴定方法ꎬ 从而对药用

植物进行正确的鉴定分类ꎬ 有望在不久的将来建立

药用植物条形码数据库ꎬ 这将有助于弥补传统方法

鉴定药用植物和植物类药材的缺陷ꎬ 实现中药材的
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ｒｂｃＬ、 ｍａｔＫ)ꎬ 并且进行大规模的分析和整体评

价ꎮ 另外ꎬ 也需要加强研究力度ꎬ 进一步开发出针

对某些特殊序列的研究 分 析 方 法 ( 如: ｒｂｃＬ、
ｍａｔＫ、 ｐｓｂＡ￣ｔｒｎＨ)ꎬ 以期找到更适合的药用植物

ＤＮＡ 条形码ꎬ 从而构建更完整的公共序列数据库ꎬ
最终使快速有效的 ＤＮＡ 条形码技术越来越实用ꎮ

通过 ＤＮＡ 条形码技术对药用植物的鉴定ꎬ 丰

富了人们对中药材鉴定的认识ꎬ 提高了对药材品

质、 来源等的评价水平ꎬ 促进了我国中药鉴定的进

一步发展ꎬ 但是在发展 ＤＮＡ 条形码技术的同时ꎬ
还要对传统鉴定方法进行研究和完善ꎬ 促进二者的

结合和协同发展ꎮ 这样ꎬ 才能使 ＤＮＡ 条形码技术

能够完善药用植物的标准化鉴定体系ꎬ 提高中药鉴

定的科学性ꎬ 逐步引导中药鉴定走向高标准、 高效

率、 信息化的新时代ꎮ
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形码研究[Ｊ] . 中国科学: 生命科学ꎬ ２０１０ꎬ ４０(４): ３４２－

３５８.
Ｌｕｏ Ｋꎬ Ｃｈｅｎ ＳＬꎬ Ｃｈｅｎ ＫＬꎬ Ｓｏｎｇ ＪＹꎬ Ｙａｏ Ｈꎬ Ｍａ ＸＹꎬ Ｚｈｕ
ＹＪꎬ Ｐａｎｇ ＸＨꎬ Ｙｕ Ｈꎬ Ｌｉ ＸＷꎬ Ｌｉｕ Ｚ. Ａｓｓｅｓｓｍｅｎｔ ｏｆ ｃａｎｄｉ￣

ｄａｔｅ ｐｌａｎｔ ＤＮＡ ｂａｒｃｏｄｅｓ ｕｓｉｎｇ ｔｈｅ Ｒｕｔａｃｅａｅ ｆａｍｉｌｙ[ Ｊ] .
Ｓｃｉｅｎｔｉａ Ｓｉｎｉｃａ Ｖｉｔａｅꎬ ２０１０ꎬ ４０(４): ３４２－３５８.

[４０] 　 Ｙａｏ Ｈꎬ Ｓｏｎｇ ＪＹꎬ Ｌｉｕ Ｃꎬ Ｌｕｏ Ｋꎬ Ｈａｎ ＪＰꎬ Ｌｉ Ｙꎬ Ｐａｎｇ ＸＨꎬ
Ｘｕ ＨＸꎬ Ｚｈｕ ＹＪꎬ Ｘｉａｏ ＰＧꎬ Ｃｈｅｎ ＳＬ. Ｕｓｅ ｏｆ ＩＴＳ２ ｒｅｇｉｏｎ ａｓ
ｔｈｅ ｕｎｉｖｅｒｓａｌ ＤＮＡ ｂａｒｃｏｄｅ ｆｏｒ ｐｌａｎｔｓ ａｎｄ ａｎｉｍａｌｓ [ Ｊ] .

ＰＬｏＳ Ｏｎｅꎬ ２０１０ꎬ ５(１０): ｅ１３１０２.
[４１] 　 Ｐａｎｇ ＸＨꎬ Ｓｈｉ ＬＣꎬ Ｓｏｎｇ ＪＹꎬ Ｃｈｅｎ ＸＣꎬ Ｃｈｅｎ ＳＬ. Ｕｓｅ ｏｆ

ｔｈｅ ｐｏｔｅｎｔｉａｌ ＤＮＡ ｂａｒｃｏｄｅ ＩＴＳ２ ｔｏ ｉｄｅｎｔｉｆｙ ｈｅｒｂａｌ ｍａｔｅｒｉａｌｓ
[Ｊ] . Ｊ Ｎａｔ Ｍｅｄꎬ ２０１３ꎬ ６７(３): ５７１－５７５.

[４２] 　 Ｓｏｎｇ ＪＹꎬ Ｓｈｉ ＬＣꎬ Ｌｉ ＤＺꎬ Ｓｕｎ ＹＺꎬ Ｎｉｕ ＹＹꎬ Ｃｈｅｎ ＺＤꎬ Ｌｕｏ

ＨＭꎬ Ｐａｎｇ ＸＨꎬ Ｓｕｎ ＺＹꎬ Ｌｉｕ Ｃꎬ Ｌｖ ＡＰꎬ Ｄｅｎｇ ＹＰꎬ Ｌａｒｓｏｎ￣
Ｒａｂｉｎ Ｚꎬ Ｗｉｌｋｉｎｓｏｎ Ｍꎬ Ｃｈｅｎ ＳＬ. Ｅｘｔｅｎｓｉｖｅ ｐｙｒｏｓｅｑｕｅｎｃ￣
ｉｎｇ ｒｅｖｅａｌｓ ｆｒｅｑｕｅｎｔ ｉｎｔｒａ￣ｇｅｎｏｍｉｃ ｖａｒｉａｔｉｏｎｓ ｏｆ ｉｎｔｅｒｎａｌ

ｔｒａｎｓｃｒｉｂｅｄ ｓｐａｃｅｒ ｒｅｇｉｏｎｓ ｏｆ ｎｕｃｌｅａｒ ｒｉｂｏｓｏｍａｌ ＤＮＡ[Ｊ] .
ＰＬｏＳ Ｏｎｅꎬ ２０１２ꎬ ７(８): ｅ４３９７１.

[４３] 　 Ｌｉｕ ＺＨꎬ Ｚｅｎｇ Ｘꎬ Ｙａｎｇ Ｄꎬ Ｃｈｕ ＧＹꎬ Ｙｕａｎ ＺＲꎬ Ｃｈｅｎ ＳＬ.
Ａｐｐｌｙｉｎｇ ＤＮＡ ｂａｒｃｏｄｅｓ ｆｏｒ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｐｌａｎｔ ｓｐｅｃｉｅｓ
ｉｎ ｔｈｅ ｆａｍｉｌｙ Ａｒａｌｉａｃｅａｅ[ Ｊ] . Ｇｅｎｅꎬ ２０１２ꎬ ４９９(１): ７６－

８０.
[４４] 　 Ｘｉｎ ＴＹꎬ Ｙａｏ Ｈꎬ Ｇａｏ ＨＨꎬ Ｚｈｏｕ ＸＺꎬ Ｍａ ＸＣꎬ Ｘｕ ＣＱꎬ Ｃｈｅｎ

Ｊꎬ Ｈａｎ ＪＰꎬ Ｐａｎｇ ＸＨꎬ Ｘｕ Ｒꎬ Ｓｏｎｇ ＪＹꎬ Ｓｈｉ ＬＣ. Ｓｕｐｅｒ ｆｏｏｄ
Ｌｙｃｉｕｍ ｂａｒｂａｒｕｍ (Ｓｏｌａｎａｃｅａｅ) ｔｒａｃｅａｂｉｌｉｔｙ ｖｉａ ａｎ ｉｎｔｅｒｎａｌ
ｔｒａｎｓｃｒｉｂｅｄ ｓｐａｃｅｒ ２ ｂａｒｃｏｄｅ[ Ｊ] . Ｆｏｏｄ Ｒｅｓ Ｉｎｔꎬ ２０１３ꎬ

５４(２): １６９９－１７０４.
[４５] 　 Ｓｕｎ ＺＹꎬ Ｃｈｅｎ ＳＬ. Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｃｏｒｔｅｘ ｈｅｒｂｓ ｕｓｉｎｇ ｔｈｅ

ＤＮＡ ｂａｒｃｏｄｅ ｎｒＩＴＳ２[Ｊ] . Ｊ Ｎａｔ Ｍｅｄꎬ ２０１３ꎬ ６７: ２９６－３０２.

[４６] 　 Ｈａｎ ＪＰꎬ Ｚｈｕ ＹＪꎬ Ｃｈｅｎ ＸＣꎬ Ｌｉａｏ ＣＳꎬ Ｙａｏ Ｈꎬ Ｓｏｎｇ ＪＹꎬ

Ｃｈｅｎ ＳＬꎬ Ｍｅｎｇ ＦＹ. Ｔｈｅ ｓｈｏｒｔ ＩＴＳ２ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｓｅｒｖｅｓ ａｓ ａｎ
ｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｔａｇ ｉｎ ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｗｉｔｈ ｔｈｅ

ｆｕｌｌ￣ｌｅｎｇｔｈ ＩＴＳ[Ｊ] . ＢｉｏＭｅｄ Ｒｅｓ Ｉｎｔꎬ ２０１３ꎬ ２０１３: ７４１４７６.
[４７] 　 王晓玥ꎬ 陈晓辰ꎬ 廖保生ꎬ 王丽丽ꎬ 韩建萍. 基于 ＤＮＡ 条形

码鉴定豆蔻类中药材[ Ｊ] . 中国现代中药ꎬ ２０１４ꎬ １６(１１):

８８８－８９４.
Ｗａｎｇ ＸＹꎬ Ｃｈｅｎ ＸＣꎬ Ｌｉａｏ ＢＳꎬ Ｗａｎｇ ＬＬꎬ Ｈａｎ ＪＰ. Ｉｄｅｎｔｉｆｉ￣

ｃａｔｉｏｎ ｏｆ Ａｍｏｍｉ Ｆｒｕｃｔｕｓ Ｒｏｔｕｎｄｕｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ＤＮＡ ｂａｒｃｏ￣
ｄｉｎｇ[Ｊ] . Ｍｏｄｅｒｎ Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｍｅｄｉｃｉｎｅꎬ ２０１４ꎬ １６(１１): ８８８－

８９４.

[４８] 　 刘震ꎬ 陈科力ꎬ 罗焜ꎬ 潘宏林ꎬ 陈士林. 忍冬科药用植物

ＤＮＡ 条形码通用序列的筛选[Ｊ] . 中国中药杂志ꎬ ２０１０ꎬ ３５

(１９): ２５２７－２５３２.
Ｌｉｕ Ｚꎬ Ｃｈｅｎ ＫＬꎬ Ｌｕｏ Ｋꎬ Ｐａｎ ＨＬꎬ Ｃｈｅｎ ＳＬ. ＤＮＡ ｂａｒｃｏ￣
ｄｉｎｇ ｉｎ ｍｅｄｉｃｉｎａｌ ｐｌａｎｔｓ Ｃａｐｒｉｆｏｌｉａｃｅａｅ[Ｊ] . Ｃｈｉｎａ Ｊｏｕｒｎａｌ

ｏｆ Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｍａｔｅｒｉａ Ｍｅｄｉｃａꎬ ２０１０ꎬ ３５(１９): ２５２７－２５３２.
[４９] 　 李栎ꎬ 肖憬ꎬ 苏振宇ꎬ 黄瑶ꎬ 唐历波. ＩＴＳ２ 条形码序列对茜

草科黎药植物的鉴定[ Ｊ] . 中草药ꎬ ２０１３ꎬ ４３(１３): １８１４－

１８１８.
Ｌｉ Ｌꎬ Ｘｉａｏ Ｊꎬ Ｓｕ ＺＹꎬ Ｈｕａｎｇ Ｙꎬ Ｔａｎｇ ＬＢ. Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ

Ｌｉ Ｍｅｄｉｃｉｎｅ ｐｌａｎｔｓ ｉｎ Ｒｕｂｉａｃｅａｅ ｕｓｉｎｇ ＩＴＳ２ ｂａｒｃｏｄｅ ｓｅ￣
ｑｕｅｎｃｅ[Ｊ] . Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｔｒａｄｉｔｉｏｎａｌ ａｎｄ Ｈｅｒｂａｌ Ｄｒｕｇｓꎬ ２０１３ꎬ
４３(１３): １８１４－１８１８.

[５０] 　 庞晓慧ꎬ 宋经元ꎬ 陈士林. 应用 ＤＮＡ 条形码技术鉴定中药材

灯心草[Ｊ] . 中国中药杂志ꎬ ２０１２ａꎬ ３７(８): １０９７－１０９９.

Ｐａｎｇ ＸＨꎬ Ｓｏｎｇ ＪＹꎬ Ｃｈｅｎ ＳＬ. Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ Ｊｕｎｃｉ Ｍｅ￣
ｄｕｌｌａ ｕｓｉｎｇ ＤＮＡ ｂａｒｃｏｄｉｎｇ ｔｅｃｈｎｉｑｕｅ[ Ｊ] . Ｃｈｉｎａ Ｊｏｕｒｎａｌ

ｏｆ Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｍａｔｅｒｉａ Ｍｅｄｉｃａꎬ ２０１２ａꎬ ３７(８): １０９７－１０９９.

[５１] 　 俞超ꎬ 梁孝祺ꎬ 陈金金ꎬ 盛梦俊ꎬ 冯亚斌ꎬ 王忠华. ＤＮＡ 条

形码技术鉴定贝母属植物[ Ｊ] . 中草药ꎬ ２０１４ꎬ ４５(１１):

１６１３－１６１９.
Ｙｕ Ｃꎬ Ｌｉａｎｇ ＸＱꎬ Ｃｈｅｎ ＪＪꎬ Ｓｈｅｎｇ ＭＪꎬ Ｆｅｎｇ ＹＢꎬ Ｗａｎｇ
ＺＨ. Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｐｌａｎｔｓ ｉｎ Ｆｒｉｔｉｌｌａｒｉａｅ Ｌ. ｂｙ ＤＮＡ ｂａｒｃｏ￣

ｄｉｎｇ ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ [ Ｊ ] . Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｔｒａｄｉｔｉｏｎａｌ ａｎｄ Ｈｅｒｂａｌ

Ｄｒｕｇｓꎬ ２０１４ꎬ ４５(１１): １６１３－１６１９.
[５２] 　 马孝熙ꎬ 孙伟ꎬ 任伟超ꎬ 向丽ꎬ 赵博ꎬ 张雅琴ꎬ 宋明ꎬ 慕泽

泾ꎬ 陈士林. 蒲黄、 松花粉等花粉类药材及其混伪品的 ＤＮＡ
条形码鉴定[ Ｊ] . 中国中药杂志ꎬ ２０１４ꎬ ３９(１２): ２１８９－

２１９３.
Ｍａ ＸＸꎬ Ｓｕｎ Ｗꎬ Ｒｅｎ ＷＣꎬ Ｘｉａｎｇ Ｌꎬ Ｚｈａｏ Ｂꎬ Ｚｈａｎｇ ＹＱꎬ
Ｓｏｎｇ Ｍꎬ Ｍｕ ＺＪꎬ Ｃｈｅｎ ＳＬ. Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｃａｔｔａｉｌ ｐｏｌｌｅｎ

(Ｐｕｈｕａｎｇ)ꎬ ｐｉｎｅ ｐｏｌｌｅｎ ( Ｓｏｎｇｈｕａｆｅｎ) ａｎｄ ｉｔｓ ａｄｕｌｔｅｒ￣
ａｎｔｓ ｂｙ ＩＴＳ２ ｓｅｑｕｅｎｃｅ[Ｊ] . Ｃｈｉｎａ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｍａ￣

ｔｅｒｉａ Ｍｅｄｉｃａꎬ ２０１４ꎬ ３９(１２): ２１８９－２１９３.
[５３] 　 侯典云ꎬ 宋经元ꎬ 石林春ꎬ 杨培ꎬ 陈士林ꎬ 姚辉. 中药材锁阳

的 ＩＴＳ２ 条形码分子鉴定研究[Ｊ] . 中国中药杂志ꎬ ２０１３ꎬ ３８

(２３): ４０２８－４０３２.
Ｈｏｕ ＤＹꎬ Ｓｏｎｇ ＪＹꎬ Ｓｈｉ ＬＣꎬ Ｙａｎｇ Ｐꎬ Ｃｈｅｎ ＳＬꎬ Ｙａｏ Ｈ. Ｍｏ￣

ｌｅｃｕｌａｒ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ Ｃｙｎｏｍｏｒｉｉ Ｈｅｒｂａ ｕｓｉｎｇ ＩＴＳ２ ＤＮＡ
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ｂａｒｃｏｄｉｎｇ[Ｊ] . Ｃｈｉｎａ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｍａｔｅｒｉａ Ｍｅｄｉｃａꎬ

２０１３ꎬ ３８(２３): ４０２８－４０３２.
[５４] 　 庞晓慧ꎬ 宋经元ꎬ 徐海滨ꎬ 姚辉. 应用 ＩＴＳ２ 条形码鉴定中药

材麻黄[Ｊ] . 中国中药杂志ꎬ ２０１２ｂꎬ ３７(８): １１１８－１１２１.
Ｐａｎｇ ＸＨꎬ Ｓｏｎｇ ＪＹꎬ Ｘｕ ＨＢꎬ Ｙａｏ Ｈ. Ｕｓｉｎｇ ＩＴＳ２ ｂａｒｃｏｄｅ
ｔｏ ｉｄｅｎｔｉｆｙ Ｅｐｈｅｄｒａｅ Ｈｅｒｂａ[ Ｊ] . Ｃｈｉｎａ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｃｈｉｎｅｓｅ

Ｍａｔｅｒｉａ Ｍｅｄｉｃａꎬ ２０１２ｂꎬ ３７(８): １１１８－１１２１.
[５５] 　 赵莎ꎬ 庞晓慧ꎬ 宋经元ꎬ 陈士林. 应用 ＩＴＳ２ 条形码鉴定中药

材合欢皮、 合欢花及其混伪品[ Ｊ] . 中国中药杂志ꎬ ２０１４ꎬ
３９(１２): ２１６４－２１６８.
Ｚｈａｏ Ｓꎬ Ｐａｎｇ ＸＨꎬ Ｓｏｎｇ ＪＬꎬ Ｃｈｅｎ ＳＬ. Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ Ａｌ￣

ｂｉｚｉａｅ Ｃｏｒｔｅｘꎬ Ａｌｂｉｚｉａｅ Ｆｌｏｓ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ａｄｕｌｔｅｒａｎｔｓ ｕｓｉｎｇ
ＩＴＳ２ ｂａｒｃｏｄｉｎｇ [ Ｊ ] . Ｃｈｉｎａ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｍａｔｅｒｉａ

Ｍｅｄｉｃａꎬ ２０１４ꎬ ３９(１２): ２１６４－２１６８.
[５６] 　 Ｘｉｎ ＴＹꎬ Ｌｉ ＸＪꎬ Ｙａｏ Ｈꎬ Ｌｉｎ ＹＬꎬ Ｍａ ＸＣꎬ Ｃｈｅｎｇ ＲＹꎬ Ｓｏｎｇ

ＪＹꎬ Ｎｉ ＬＨꎬ Ｃｈｅｎ ＳＬꎬ Ｆａｎ ＣＺ. Ｓｕｒｖｅｙ ｏｆ ｃｏｍｍｅｒｃｉａｌ Ｒｈｏ￣

ｄｉｏｌａ ｐｒｏｄｕｃｔｓ ｒｅｖｅａｌｅｄ ｓｐｅｃｉｅｓ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ｐｏｔｅｎｔｉａｌ
ｓａｆｅｔｙ ｉｓｓｕｅｓ[Ｊ] . Ｓｃｉ Ｒｅｐꎬ ２０１５ꎬ ５: ８３３７.

[５７] 　 Ｙｕ Ｊꎬ Ｘｕｅ ＪＨꎬ Ｚｈｏｕ ＳＬ. Ｎｅｗｕｎｉｖｅｒｓａｌ ｍａｔＫ ｐｒｉｍｅｒｓ ｆｏｒ

ＤＮＡ ｂａｒｃｏｄｉｎｇ ａｎｇｉｏｓｐｅｒｍｓ[ Ｊ] . Ｊ Ｓｙｓｔ Ｅｖｏｌꎬ ２０１１ꎬ ４９
(３): １７６－１８１.

[５８] 　 Ｌｉ Ｙꎬ Ｇａｏ ＬＭꎬ Ｐｏｕｄｅｌ ＲＣꎬ Ｌｉ ＤＺꎬ Ｆｏｒｒｅｓｔ Ａ. Ｈｉｇｈ ｕｎｉｖｅｒ￣
ｓａｌｉｔｙ ｏｆ ｍａｔＫ ｐｒｉｍｅｒｓ ｆｏｒ ｂａｒｃｏｄｉｎｇ ｇｙｍｎｏｓｐｅｒｍｓ[ Ｊ] . Ｊ
Ｓｙｓｔ Ｅｖｏｌꎬ ２０１１ꎬ ４９(３): １６９－１７５.

[５９] 　 Ｎｅｗｍａｓｔｅｒ ＳＧꎬ Ｆａｚｅｋａｓ ＡＪꎬ Ｓｔｅｅｖｅｓ ＲＡＤꎬ Ｊａｎｏｖｅｃ Ｊ.
Ｔｅｓｔｉｎｇ ｃａｎｄｉｄａｔｅ ｐｌａｎｔ ｂａｒｃｏｄｅ ｒｅｇｉｏｎｓ ｉｎ ｔｈｅ Ｍｙｒｉｓｔｉ￣

ｃａｃｅａｅ[Ｊ] . Ｍｏｌ Ｅｃｏｌ Ｒｅｓｏｕｒꎬ ２００８ꎬ ８: ４８０－４９０.
[６０] 　 Ｆａｚｅｋａｓ ＡＪꎬ Ｂｕｒｇｅｓｓ ＫＳꎬ Ｋｅｓａｎａｋｕｒｔｉ ＰＲꎬ Ｇｒａｈａｍ ＳＷꎬ

Ｎｅｗｍａｓｔｅｒ ＳＧꎬ Ｈｕｓｂａｎｄ ＢＣꎬ Ｐｅｒｃｙ ＤＭꎬ Ｈａｊｉｂａｂａｅｉ Ｍꎬ

Ｂａｒｒｅｔｔ ＳＣＨ. Ｍｕｌｔｉｐｌｅ ｍｕｌｔｉｌｏｃｕｓ ＤＮＡ Ｂａｒｃｏｄｅｓ ｆｒｏｍ ｔｈｅ
ｐｌａｓｔｉｄ ｇｅｎｏｍｅ ｄｉｓｃｒｉｍｉｎａｔｅ ｐｌａｎｔ ｓｐｅｃｉｅｓ ｅｑｕａｌｌｙ ｗｅｌｌ[Ｊ] .

ＰｌｏＳ Ｏｎｅꎬ ２００８ꎬ ３: ｅ２８０２.
[６１] 　 Ｌａｈａｙｅ Ｒꎬ Ｂａｎｋ ＭＶＤꎬ Ｂｏｇａｒｉｎ Ｄꎬ Ｗａｒｎｅｒ Ｊꎬ Ｐｕｐｕｌｉｎ Ｆꎬ

Ｇｉｇｏｔ Ｇꎬ Ｍａｕｒｉｎ Ｏꎬ Ｄｕｔｈｏｉｔ Ｓꎬ Ｂａｒｒａｃｌｏｕｇｈ ＴＧꎬ Ｓａｖｏｌａｉ￣

ｎｅｎ Ｖ. ＤＮＡ ｂａｒｃｏｄｉｎｇ ｔｈｅ ｆｌｏｒａｓ ｏｆ ｂｉｏｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｈｏｔｓｐｏｔｓ
[Ｊ] . ＰＮＡＳꎬ ２００８ꎬ １０５: ２９２３－２９２８.

[６２] 　 黄海ꎬ 李劲松ꎬ 符岸军ꎬ 严海. 石斛属植物 ＤＮＡ 条形码序列

的筛选[Ｊ] . 热带作物学报ꎬ ２０１０ꎬ ３１(１０): １７６９－１７７７.
Ｈｕａｎｇ Ｈꎬ Ｌｉ ＪＳꎬ Ｆｕ ＡＪꎬ Ｙａｎ Ｈ. Ｓｃｒｅｅｎｉｎｇ ｏｆ ｐｏｔｅｎ ｔｉａｌ

ＤＮＡ ｂａｒｃｏｄｉｎｇ ｍａｒｋｅｒｓ ｉｎ Ｄｅｎｄｒｏｂｉｕｍ[Ｊ] . Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｊｏｕｒ￣

ｎａｌ ｏｆ Ｔｒｏｐｉｃａｌ Ｃｒｏｐｓꎬ ２０１０ꎬ ３１(１０): １７６９－１７７７.
[６３] 　 Ｐａｎｇ ＸＨꎬ Ｓｏｎｇ ＪＹꎬ Ｚｈｕ ＹＪꎬ Ｘｕ ＨＸꎬ Ｈｕａｎｇ ＬＦꎬ Ｃｈｅｎ ＳＬ.

Ａｐｐｌｙｉｎｇ ｐｌａｎｔ ＤＮＡ ｂａｒｃｏｄｅｓ ｆｏｒ Ｒｏｓａｃｅａｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｄｅｎ￣
ｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ[Ｊ] . Ｃｌａｄｉｓｔｉｃｓꎬ ２０１１ꎬ ２７: １６５－１７０.

[６４] 　 石林春ꎬ 宋经元ꎬ 陈士林ꎬ 姚辉ꎬ 韩建平. 豆蔻属药用植物

ＤＮＡ 条形码鉴定研究[ Ｊ] . 世界科学技术———中医药现代

化ꎬ ２０１０ꎬ １２(３): ４７３－４７９.

Ｓｈｉ ＬＣꎬ Ｓｏｎｇ ＪＹꎬ Ｃｈｅｎ ＳＬꎬ Ｙａｏ Ｈꎬ Ｈａｎ ＪＰ. Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ
ｏｆ Ａｍｏｍｕｍ (Ｚｉｎｇｉｂｅｒａｃｅａｅ) ｔｈｒｏｕｇｈ ＤＮＡ ｂａｒｃｏｄｅｓ[Ｊ] .

Ｍｏｄｅｍｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ Ｔｒａｄｉｔｉｏｎａｌ Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｍｅｄｉｃｉｎｅ ａｎｄ Ｍａｔｅｒｉａ

Ｍｅｄｉｃａ—Ｗｏｒｌｄ Ｓｃｉｅｎｃｅ ａｎｄ Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙꎬ ２０１０ꎬ １２(３):

４７３－４７９.
[６５] 　 王娟ꎬ 侯艳芳ꎬ 白准ꎬ 付明磊ꎬ 曾建红ꎬ 黄凤香ꎬ 刁珂ꎬ 陈旭.

广西莪术 ＤＮＡ 条形码通用序列的筛选[ Ｊ] . 中华中医药杂

志ꎬ ２０１５ꎬ ３０(１): １００－１０３.
Ｗａｎｇ Ｊꎬ Ｈｏｕ ＹＦꎬ Ｂａｉ Ｚꎬ Ｆｕ ＭＬꎬ Ｚｅｎｇ ＪＨꎬ Ｈｕａｎｇ ＦＸꎬ Ｄｉ￣

ａｏ Ｋꎬ Ｃｈｅｎ Ｘ. Ｓｃｒｅｅｎｉｎｇ ｔｈｅ ｕｎｉｖｅｒｓａｌ ｓｅｑｕｅｃｅ ｏｆ ＤＮＡ
ｂａｒｃｏｄｅｓ ｉｎ Ｃｕｒｃｕｍａ ｋｗａｎｇｓｉｅｎｓｉｓ[ Ｊ] . Ｃｈｉｎａ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ

Ｔｒａｄｉｔｉｏｎａｌ Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｍｅｄｉｃｉｎｅ ａｎｄ Ｐｈａｒｍａｃｙꎬ ２０１５ꎬ ３０
(１): １００－１０３.

[６６] 　 杨培ꎬ 周红ꎬ 辛天怡ꎬ 马双姣ꎬ 段宝忠ꎬ 姚辉. 黄精属药用植

物 ＤＮＡ 条形码鉴定研究[ Ｊ] . 世界中医药ꎬ ２０１５ꎬ １０(８):
１１７３－１１７６.

Ｙａｎｇ Ｐꎬ Ｚｈｏｕ Ｈꎬ Ｘｉｎ ＴＹꎬ Ｍａ ＳＪꎬ Ｄｕａｎ ＢＺꎬ Ｙａｏ Ｈ. Ｉｄｅｎｔｉ￣
ｆｉｃａｔｉｏｎ ｓｔｕｄｙ ｏｆ ＤＮＡ ｂａｒｃｏｄｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｍｅｄｉｃｉｎａｌ
ｐｌａｎｔｓ ｏｆ Ｐｏｌｙｇｏｎａｔｕｍ [ Ｊ ] . Ｗｏｒｌｄ Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｍｅｄｉｃｉｎｅꎬ

２０１５ꎬ １０(８): １１７３－１１７６.
[６７] 　 Ｇａｏ Ｔꎬ Ｙａｏ Ｈꎬ Ｓｏｎｇ ＪＹꎬ Ｚｈｕ ＹＪꎬ Ｌｉｕ Ｃꎬ Ｃｈｅｎ ＳＬ. Ｅｖａｌｕ￣

ａｔｉｎｇ ｔｈｅ ｆｅａｓｉｌｉｔｙ ｏｆ ｕｓｉｎｇ ｃａｎｄｉｄａｔｅ ＤＮＡ ｂａｒｃｏｄｅｓ ｉｎ ｄｉｓ￣

ｃｒｉｍｉｎａｔｉｎｇ ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ｌａｒｇｅ Ａｓｔｅｒａｃｅａｅ ｆａｍｉｌｙ [ Ｊ ] .
ＢＭＣ Ｅｖｏｌ Ｂｉｏｌꎬ ２０１０ꎬ １０: ３２４.

[６８] 　 Ｓｕｎ ＸＱꎬ Ｚｈｕ ＹＪꎬ Ｇｕｏ ＪＬꎬ Ｐｅｎｇ Ｂꎬ Ｂａｉ ＭＭꎬ Ｈａｎｇ ＹＹ.
ＤＮＡ Ｂａｒｃｏｄｉｎｇ ｔｈｅ Ｄｉｏｓｃｏｒｅａ ｉｎ Ｃｈｉｎａꎬ ａ ｖｉｔａｌ ｇｒｏｕｐ ｉｎ
ｔｈｅ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ ｏｆ ｍｏｎｏｃｏｔｙｌｅｄｏｎ: ｕｓｅ ｏｆ ｍａｔＫ ｇｅｎｅ ｆｏｒ ｓｐｅ￣

ｃｉｅｓ ｄｉｓｃｒｉｍｉｎａｔｉｏｎ[Ｊ] . ＰＬｏＳ Ｏｎｅꎬ ２０１２ꎬ ７(２): ｅ３２０５７.
[６９] 　 朱英杰ꎬ 陈士林ꎬ 姚辉ꎬ 谭睿ꎬ 宋经元ꎬ 罗焜ꎬ 鲁静. 重楼属

药用植物 ＤＮＡ 条形码鉴定研究[Ｊ] . 药学学报ꎬ ２０１０ꎬ ４５
(３): ３７６－３８２.
Ｚｈｕ ＹＪꎬ Ｃｈｅｎ ＳＬꎬ Ｙａｏ Ｈꎬ Ｔａｎ Ｒꎬ Ｓｏｎｇ ＪＹꎬ Ｌｕｏ Ｋꎬ Ｌｕ Ｊ.

ＤＮＡ ｂａｒｃｏｄｉｎｇ ｔｈｅ ｍｅｄｉｃｉｎａｌ ｐｌａｎｔｓ ｏｆ ｔｈｅ ｇｅｎｕｓ Ｐａｒｉｓ

[Ｊ] . Ａｃｔａ Ｐｈａｒｍａｃｅｕｔｉｃａ Ｓｉｎｉｃａꎬ ２０１０ꎬ ４５(３): ３７６－３８２.

[７０] 　 Ｄｏｎｇ ＷＰꎬ Ｃｈｅｎｇ Ｔꎬ Ｌｉ ＣＨꎬ Ｘｕ Ｃꎬ Ｌｏｎｇ Ｐꎬ Ｃｈｅｎ ＣＭꎬ
Ｚｈｏｕ ＳＬ. Ｄｉｓｃｒｉｍｉｎａｔｉｎｇ ｐｌａｎｔｓ ｕｓｉｎｇ ｔｈｅ ＤＮＡ ｂａｒｃｏｄｅ
ｒｂｃＬ ｂ: ａｎ ａｐｐｒａｉｓａｌ ｂａｓｅｄ ｏｎ ａ ｌａｒｇｅ ｄａｔａ ｓｅｔ[ Ｊ] . Ｍｏｌ

Ｅｃｏｌ Ｒｅｓｏｕｒꎬ ２０１４ꎬ １４(２): ３３６－３４３.
[７１] 　 Ｎａｅｅｍ Ａꎬ Ｋｈａｎ ＡＡꎬ Ｃｈｅｅｍａ ＨＭＮꎬ Ｋｈａｎ ＬＡꎬ Ｂｕｅｒｋｅｒｔ

Ａ. ＤＮＡ ｂａｒｃｏｄｉｎｇ ｆｏｒ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｉｎ ｔｈｅ Ｐａｌｍａｅ

ｆａｍｉｌｙ[Ｊ] . Ｇｅｎｅｔ Ｍｏｌ Ｒｅｓꎬ ２０１４ꎬ １３(４): １０３４１－１０３４.
[７２] 　 张忠廉ꎬ 宋美芳ꎬ 李海涛ꎬ 管燕红ꎬ 牛迎凤ꎬ 马小军ꎬ 张丽

霞. 千斤拔属药用植物 ＤＮＡ 条形码鉴定研究[Ｊ] . 中草药ꎬ
２０１５ꎬ ４６(１): １１８－１２２.
Ｚｈａｎｇ ＺＬꎬ Ｓｏｎｇ ＭＦꎬ Ｌｉ ＨＴꎬ Ｇｕａｎ ＹＨꎬ Ｎｉｕ ＹＦꎬ Ｍａ ＸＪꎬ

Ｚｈａｎｇ ＬＸ. Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ＤＮＡ ｂａｒｃｏｄｉｎｇ ｏｎ ｍｅｄｉｃｉｎａｌ
ｐｌａｎｔｓ ｉｎ Ｆｌｅｍｉｎｇｉａ Ｒｏｘｂ. ｅｘ Ａｉｔ. ｅｔ Ａｉｔ. ｆ. [ Ｊ] . Ｃｈｉｎｅｓｅ

Ｔｒａｄｉｔｉｏｎａｌ ａｎｄ Ｈｅｒｂａｌ Ｄｒｕｇｓꎬ ２０１５ꎬ ４６(１): １１８－１２２.
[７３] 　 陈一龙ꎬ 范刚ꎬ 刘悦ꎬ 宋驰ꎬ 张艺ꎬ 向丽ꎬ 赖先荣. 茜草及其

混伪品 ＤＮＡ 条形码鉴定 [ Ｊ] . 中国药学杂志ꎬ ２０１５ꎬ ５０

(１５): １２６６－１２７２.
Ｃｈｅｎ ＹＬꎬ Ｆａｎ Ｇꎬ Ｌｉｕ Ｙꎬ Ｓｏｎｇ Ｃꎬ Ｚｈａｎｇ Ｙꎬ Ｘｉａｎｇ Ｌꎬ Ｌａｉ

ＸＲ. Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｒａｄｉｔｉｏｎａｌ Ｃｈｉｎｅｓｅ ｍｅｄｉｃｉｎｅ Ｒｕｂｉａｅ

３６４　 第 ３ 期　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 蔡金龙等: 药用植物 ＤＮＡ 条形码鉴定研究进展



Ｒａｄｉｘ ｅｔ ａｎｄ ｉｔｓ ａｄｕｌｔｅｒａｎｔｓ ｕｓｉｎｇ ＤＮＡ ｂａｒｃｏｄｅｓ[Ｊ] . Ｃｈｉ￣

ｎｅｓｅ Ｐｈａｒｍａｃｅｕｔｉｃａｌ Ｊｏｕｒｎａｌꎬ ２０１５ꎬ ５０(１５): １２６６－１２７２.

[７４] 　 Ｐａｎｇ ＸＨꎬ Ｌｉｕ Ｃꎬ Ｓｈｉ ＬＣꎬ Ｌｉｕ Ｒꎬ Ｌｉａｎｇ Ｄꎬ Ｌｉ Ｈꎬ Ｃｈｅｒｎｙ

ＳＳꎬ Ｃｈｅｎ ＳＬ. Ｕｔｉｌｉｔｙ ｏｆ ｔｈｅ ｔｒｎＨ￣ｐｓｂＡ ｉｎｔｅｒｇｅｎｉｃ ｓｐａｃｅｒ ｒｅ￣

ｇｉｏｎ ａｎｄ ｉｔｓ ｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎｓ ａｓ ｐｌａｎｔ ＤＮＡ ｂａｒｃｏｄｅｓ: ａ ｍｅ￣

ｔａ￣ａｎａｌｙｓｉｓ[Ｊ] . ＰＬｏＳ Ｏｎｅꎬ ２０１２ꎬ ７(１１): ｅ４８８３３.

[７５] 　 Ｌｉｕ ＭＺꎬ Ｙａｏ Ｈꎬ Ｌｕｏ Ｋꎬ Ｍａ Ｐꎬ Ｚｈｏｕ ＷＢꎬ Ｌｉｕ Ｐ. Ａｕｔｈｅｎｔｉ￣

ｃａｔｉｏｎ ｏｆ Ｉｌｌｉｃｉｕｍ ｖｅｒｕｍ ｕｓｉｎｇ ａ ＤＮＡ ｂａｒｃｏｄｅ ｐｓｂＡ￣ｔｒｎＨ

[Ｊ] . Ｊ Ｍｅｄ Ｐｌａｎｔｓ Ｒｅｓꎬ ２０１２ꎬ ６(１６): ３１５６－３１６１.

[７６] 　 冯杉杉ꎬ 郑司浩ꎬ 李亚康ꎬ 黄林芳. 中药材威灵仙及其伪品

ＤＮＡ 条形码鉴别研究[Ｊ] . 药学学报ꎬ ２０１４ꎬ ４９(２): ２６０－

２６６.

Ｆｅｎｇ ＳＳꎬ Ｚｈｅｎｇ ＳＨꎬ Ｌｉ ＹＫꎬ Ｈｕａｎｇ ＬＦ. Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ

Ｒａｄｉｘ ｅｔ Ｒｈｉｚｏｍａ Ｃｌｅｍａｔｉｄｉｓ ａｎｄ ｉｔｓ ａｄｕｌｔｅｒａｎｔｓ ｕｓｉｎｇ

ＤＮＡ ｂａｒｃｏｄｉｎｇ[Ｊ] . Ａｃｔａ Ｐｈａｒｍａｃｅｕｔｉｃａ Ｓｉｎｉｃａꎬ ２０１４ꎬ ４９

(２): ２６０－２６６.

[７７] 　 Ｋｒｅｓｓ ＷＪꎬ Ｅｒｉｃｋｓｏｎ ＤＬ. Ａ ｔｗｏ￣ｌｏｃｕｓ ｇｌｏｂａｌ ＤＮＡ ｂａｒｃｏｄｅ

ｆｏｒ ｌａｎｄ ｐｌａｎｔｓ: ｔｈｅ ｃｏｄｉｎｇ ｒｂｃＬ ｇｅｎｅ ｃｏｍｐｌｅｍｅｎｔｓ ｔｈｅ

ｎｏｎ￣ｃｏｄｉｎｇ ｔｐｓｂＡ￣ｔｒｎＨ ｓｐａｃｅｒ ｒｅｇｉｏｎ [ Ｊ ] . ＰＬｏＳ Ｏｎｅꎬ

２００７ꎬ ６: ｅ５０８.

[７８] 　 Ｗｕ Ｌꎬ Ｓｕｎ Ｗꎬ Ｗａｎｇ Ｂꎬ Ｚｈａｏ ＨＹꎬ Ｌｉ ＹＬꎬ Ｃａｉ ＳＱꎬ Ｘｉａｎｇ

Ｌꎬ Ｚｈｕ ＹＪꎬ Ｙａｏ Ｈꎬ Ｓｏｎｇ ＪＹꎬ Ｃｈｅｎｇ ＹＣꎬ Ｃｈｅｎ ＳＬ. Ａｎ ｉｎ￣

ｔｅｇｒａｔｅｄ ｓｙｓｔｅｍ ｆｏｒ ｉｄｅｎｔｉｆｙｉｎｇ ｔｈｅ ｈｉｄｄｅｎ ａｓｓａｓｓｉｎｓ ｉｎ ｔｒａ￣

ｄｉｔｉｏｎａｌ ｍｅｄｉｃｉｎｅｓ ｃｏｎｔａｉｎｉｎｇ ａｒｉｓｔｏｌｏｃｈｉｃ ａｃｉｄｓ [ Ｊ] . Ｓｃｉ

Ｒｅｐꎬ ２０１５ꎬ ５: １１３１８.

[７９] 　 Ｇａｏ Ｔꎬ Ｍａ ＸＹꎬ Ｚｈｕ ＸＺ. Ｕｓｅ ｏｆ ｔｈｅ ｐｓｂＡ￣ｔｒｎＨ ｒｅｇｉｏｎ ｔｏ

ａｕｔｈｅｎｔｉｃａｔｅ ｍｅｄｉｃｉｎａｌ ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｆ Ｆａｂａｃｅａｅ [ Ｊ ] . Ｂｉｏｌ

Ｐｈａｒｍ Ｂｕｌｌꎬ ２０１３ꎬ ３６(１２): １９７５－１９７９.

[８０] 　 Ｍａ ＸＹꎬ Ｘｉｅ ＣＸꎬ Ｌｉｕ Ｃꎬ Ｓｏｎｇ ＪＹꎬ Ｙａｏ Ｈꎬ Ｌｕｏ Ｋꎬ Ｚｈｕ ＹＪꎬ

Ｇａｏ Ｔꎬ Ｐａｎｇ ＸＨꎬ Ｑｉａｎ Ｊꎬ Ｃｈｅｎ ＳＬ. Ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ

ｏｆ ｍｅｄｉｃｉｎａｌ ｐｔｅｒｉｄｏｐｈｙｔｅｓ ｂｙ ａ ＤＮＡ ｂａｒｃｏｄｅ ｍａｒｋｅｒꎬ ｔｈｅ

ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｐｓｂＡ￣ｔｒｎＨ ｉｎｔｅｒｇｅｎｉｃ ｒｅｇｉｏｎ [ Ｊ] . Ｂｉｏｌ Ｐｈａｒｍ

Ｂｕｌｌꎬ ２０１０ꎬ ３３(１１): １９１９－１９２４.

[８１] 　 Ｊｉａｎｇ Ｙꎬ Ｄｉｎｇ ＣＢꎬ Ｚｈａｎｇ Ｌꎬ Ｙａｎｇ ＲＷꎬ Ｚｈｏｕ ＹＨꎬ Ｔａｎｇ

Ｌ. Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｇｅｎｕｓ Ｅｐｉｍｅｄｉｕｍ ｗｉｔｈ ＤＮＡ ｂａｒ￣

ｃｏｄｅｓ[Ｊ] . Ｊ Ｍｅｄ Ｐｌａｎｔｓ Ｒｅｓꎬ ２０１１ꎬ ５(２８): ６４１３－６４１７.

[８２] 　 吴亚男ꎬ 许亮ꎬ 陈靓ꎬ 王冰ꎬ 赵容. 基于 ＩＴＳ２ 条形码的曼陀

罗属药用植物 ＤＮＡ 分子鉴定[ Ｊ] . 中草药ꎬ ２０１５ꎬ ３８(９):

１８５２－１８５７.

Ｗｕ ＹＮꎬ Ｘｕ Ｌꎬ Ｃｈｅｎ Ｌꎬ Ｗａｎｇ Ｂꎬ Ｚｈａｏ Ｒ. ＤＮＡ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ

ｉｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ Ｄａｔｕｒａ ｍｅｄｉｃｉｎａｌ ｐａｎｔｓ ｕｓｉｎｇ ＩＴＳ２ ｂａｒｃｏｄｅ

ｓｅｑｕｅｎｃｅ [ Ｊ ] . Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｔｒａｄｉｔｉｏｎａｌ ａｎｄ Ｈｅｒｂａｌ Ｄｒｕｇｓꎬ

２０１５ꎬ ３８ (９): １８５２－１８５７.

[８３] 　 Ｗａｎｇ Ｑꎬ Ｙｕ ＱＳꎬ Ｌｉｕ ＪＱ. Ａｒｅ ｎｕｃｌｅａｒ ｌｏｃｉ ｉｄｅａｌ ｆｏｒ ｂａｒ￣

ｃｏｄｉｎｇ ｐｌａｎｔｓ? Ａ ｃａｓｅ ｓｔｕｄｙ ｏｆ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｅｌｉｍｉｔａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｗｏ

ｓｉｓｔｅｒ ｓｐｅｃｉｅｓ ｕｓｉｎｇ ｍｕｌｔｉｐｌｅ ｌｏｃｉ ａｎｄ ｍｕｌｔｉｐｌｅ ｉｎｔｒａｓｐｅｃｉｆｉｃ

ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ[Ｊ] . Ｊ Ｓｙｓｔ Ｅｖｏｌꎬ ２０１１ꎬ ４９(３): １８２－１８８.

[８４] 　 Ｌｉｕ Ｊꎬ Ｙａｎ ＨＦꎬ Ｇｅ ＸＪ. Ｔｈｅ ｕｓｅ ｏｆ ＤＮＡ ｂａｒｃｏｄｉｎｇ ｏｎ ｒｅ￣

ｃｅｎｔｌｙ ｄｉｖｅｒｇｅｄ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｇｅｎｕｓ Ｇｅｎｔｉａｎａ ( Ｇｅｎｔｉ￣

ａｎａｃｅａｅ) ｉｎ Ｃｈｉｎａ [ Ｊ ] . ＰＬｏＳ Ｏｎｅꎬ ２０１６ꎬ １１ ( ４ ):

ｅ０１５３００８.

[８５] 　 Ｘｉａｎｇ Ｌꎬ Ｓｕ ＹＹꎬ Ｌｉ ＸＷꎬ Ｘｕｅ Ｇꎬ Ｗａｎｇ Ｑꎬ Ｓｈｉ ＪＬꎬ Ｗａｎｇ

ＬＺꎬ Ｃｈｅｎ ＳＬ. Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ Ｆｒｉｔｉｌｌａｒｉａｅ ｂｕｌｂｕｓ ｆｒｏｍ ａｄｕｌ￣

ｔｅｒａｎｔｓ ｕｓｉｎｇ ＩＴＳ２ ｒｅｇｉｏｎｓ[Ｊ] . Ｐｌａｎｔ Ｇｅｎｅꎬ ２０１６ꎬ ７: ４２－

４９.

[８６] 　 罗焜ꎬ 马培ꎬ 姚辉ꎬ 辛天怡ꎬ 胡燕ꎬ 郑司浩ꎬ 黄林芳ꎬ 刘军ꎬ

宋经元. 多基原药材秦艽 ＩＴＳ２ 条形码鉴定研究[Ｊ] . 药学学

报ꎬ ２０１２ꎬ ４７(１２): １７１０－１７１７.

Ｌｕｏ Ｋꎬ Ｍａ Ｐꎬ Ｙａｏ Ｈꎬ Ｘｉｎ ＴＹꎬ Ｈｕ Ｙꎬ Ｚｈｅｎｇ ＳＨꎬ Ｈｕａｎｇ

ＬＦꎬ Ｌｉｕ Ｊꎬ Ｓｏｎｇ ＪＹ. Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ Ｇｅｎｔｉａｎａｅ Ｍａｃｒｏｐｈｙｌ￣

ｌａｅ Ｒａｄｉｘ ｕｓｉｎｇ ｔｈｅ ＩＴＳ２ ｂａｒｃｏｄｅｓ[Ｊ] . Ａｃｔａ Ｐｈａｒｍａｃｅｕｔｉ￣

ｃａ Ｓｉｎｉｃａꎬ ２０１２ꎬ ４７(１２): １７１０－１７１７.
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