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摘要　目的：评价ＤＮＡ条形码候选序列对黄精属药用植物的鉴定能力。方法：对４４份黄精属样品应用通用引物扩增其
叶绿体ｒｂｃＬ、ｍａｔＫ、ｐｓｂＡｔｒｎＨ及核ＩＴＳ２和ＩＴＳ序列，分析其种内种间变异和 ｂａｒｃｏｄｉｎｇｇａｐ，应用 ＢＬＡＳＴ和 ＮｅａｒｅｓｔＤｉｓｔａｎｃｅ
方法计算物种鉴定效率。结果：ＩＴＳ２和ＩＴＳ序列通用引物扩增效率低，叶绿体ｍａｔＫ序列获得率最低，ｒｂｃＬ最高，三条序列
种内与种间变异均较小，无明显的ｂａｒｃｏｄｉｎｇｇａｐ。基于ＢＬＡＳＴ和ＮｅａｒｅｓｔＤｉｓｔａｎｃｅ方法计算，三条叶绿体序列对黄精属药
用植物的鉴定效率均较低。结论：ＤＮＡ条形码候选序列ｐｓｂＡｔｒｎＨ、ｍａｔＫ及ｒｂｃＬ不适用于黄精属药用植物的鉴定，叶绿体
全序列或通过叶绿体全序列筛选合适的ＤＮＡ片段可能是该属药用植物分子鉴定的方向。
关键词　黄精属；分子鉴定；ＤＮＡ条形码
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　　常用中药材黄精和玉竹均为百合科黄精属植
物。黄精ＰｏｌｙｇｏｎａｔｉＲｈｉｚｏｍａ来源于滇黄精 Ｐｏｌｙｇｏ
ｎａｔｕｍｋｉｎｇｉａｎｕｍ ＣｏｌｌｅｔＨｅｍｓｌ、黄精 Ｐｓｉｂｉｒｉｃｕｍ
Ｒｅｄ或多花黄精 ＰｃｙｒｔｏｎｅｍａＨｕａ的干燥根茎，按
形状不同，习称“大黄精”“鸡头黄精”“姜形黄

精”［１］。黄精味甘，性平，具有补气养阴，健脾，润肺，

益肾的功效，是降血糖、血脂的佳品［２］。黄精中含有

丰富的黄精多糖［３］，薯蓣皂苷元，毛地黄苷元［４］及木

脂素［５］类等成分，能起到降血糖，抗肿瘤［６］、抗菌、抗

炎、抗病毒［７］等多种药理作用。全世界约有黄精属

植物６０余种，有分布地区广泛，交叉重叠分布等特
点。据林琳调查［８］，我国黄精属植物有３０余种，有

２０余种在不同地区入药，有 １７种作为黄精入药。
药材玉竹ＰｏｌｙｇｏｎａｔｉｏｄｏｒａｔｉＲｈｉｚｏｍａ为百合科植物玉
竹Ｐｏｄｏｒａｔｕｍ（Ｍｉｌｌ）Ｄｒｕｃｅ的干燥根茎［１］。事实上

古今均将黄精属多种具互生叶而根茎圆柱状者作玉

竹用，故其商品来源较复杂，造成玉竹品种混淆与鉴

别的困难。例如毛筒玉竹 ＰｉｎｆｌａｔｕｍＫｏｍ、小玉竹
ＰｈｕｍｉｌｅＦｉｓｃｈ也在我国很多地区应用。由于黄精
属原植物形态和生药性状的相似，物种鉴定困难，混

伪品多，给用药安全带来很大的隐患，因此对黄精属

药用植物进行快速准确的鉴定就显得尤为重要和迫

切。

随着分子鉴定技术的发展，在传统鉴定的基础
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上，刘塔斯、周晔等利用随机扩增多态性 ＤＮＡ
（ＲＡＰＤ）分析、简单重复序列扩增多态性（ＩＳＳＲ）用
于黄精属黄精、玉竹及其混伪品的鉴定［９１４］。ＤＮＡ
条形码技术是一种新的分子鉴定技术［１５１７］，不需要

多年经验积累，且可以构建统一的鉴定数据库，因此

本研究选用常用 ＤＮＡ条形码序列 ｒｂｃＬ、ｍａｔＫ、ｐｓｂＡ
ｔｒｎＨ、ＩＴＳ２和 ＩＴＳ，考察其对黄精属药用植物及混伪
品的鉴定能力，以期为黄精属药用植物的鉴定提供

新的方法。

１　材料与方法
１１　材料　本文共收集４４份样品，包括滇黄精、黄
精、多花黄精、玉竹等 ８个物种，分别来自贵州、江
苏、安徽、陕西、北京等地。样品经中国医学科学院

药用植物研究所林余霖教授鉴定，详细信息见表１。

表１　试验样品信息表

物种名 拉丁名 实验编号
取样

部位
产地

滇黄精 Ｐｋｉｎｇｉａｎｕｍ ＹＣ００７３ＭＴ０１ 根 贵州贞丰

滇黄精 Ｐｋｉｎｇｉａｎｕｍ ＹＣ００７３ＭＴ０２０４ 叶 重庆

多花黄精 Ｐｃｙｒｔｏｎｅｍａ ＹＣ００３６ＭＴ０１ 根 江苏南京

多花黄精 Ｐｃｙｒｔｏｎｅｍａ ＹＣ００３６ＭＴ０２ 叶 江苏南京

多花黄精 Ｐｃｙｒｔｏｎｅｍａ ＹＣ００３６ＭＴ０３ 叶 安徽丫山

多花黄精 Ｐｃｙｒｔｏｎｅｍａ ＹＣ００３６ＭＴ０４ 叶 河南南阳

多花黄精 Ｐｃｙｒｔｏｎｅｍａ ＹＣ００３６ＭＴ０５０６ 根 河南南阳

黄精 Ｐｓｉｂｉｒｉｃｕｍ ＹＣ００８８ＭＴ１３１５ 根 北京八达岭

黄精 Ｐｓｉｂｉｒｉｃｕｍ ＹＣ００８８ＭＴ１６ 叶 北京八达岭

黄精 Ｐｓｉｂｉｒｉｃｕｍ ＹＣ００８８ＭＴ１７１８ 根 陕西秦岭

黄精 Ｐｓｉｂｉｒｉｃｕｍ ＹＣ００８８ＭＴ１９ 根 北京莲花山

黄精 Ｐｓｉｂｉｒｉｃｕｍ ＹＣ００８８ＭＴ２０ 叶 北京莲花山

黄精 Ｐｓｉｂｉｒｉｃｕｍ ＹＣ００８８ＭＴ２１ 叶 北京药植园

黄精 Ｐｓｉｂｉｒｉｃｕｍ ＹＣ００８８ＭＴ２２ 叶 北京药植园

黄精 Ｐｓｉｂｉｒｉｃｕｍ ＹＣ００８８ＭＴ２７ 根 天津盘山

黄精 Ｐｓｉｂｉｒｉｃｕｍ ＹＣ００８８ＭＴ２８ 根 天津盘山

黄精 Ｐｓｉｂｉｒｉｃｕｍ ＹＣ００８８ＭＴ２９ 根 天津盘山

黄精 Ｐｓｉｂｉｒｉｃｕｍ ＹＣ００８８ＭＴ３０ 叶 天津盘山

轮叶黄精 Ｐｖｅｒｔｉｃｉｌｌａｔｕｍ ＹＣ３３３４ＭＴ０１ 叶 云南大理

毛筒玉竹 Ｐｉｎｆｌａｔｕｍ ＹＣ０１５０ＭＴ１２ 根 吉林通化

热河黄精 Ｐｍａｃｒｏｐｏｄｉｕｍ ＹＣ３３３３ＭＴ０１０２ 根 北京八达岭

热河黄精 Ｐｍａｃｒｏｐｏｄｉｕｍ ＹＣ３３３３ＭＴ０４０８ 根 天津盘山

玉竹 Ｐｏｄｏｒａｔｕｍ ＹＣ０１５０ＭＴ０１ 根 湖北罗平

玉竹 Ｐｏｄｏｒａｔｕｍ ＹＣ０１５０ＭＴ０２０４ 根 山西交城

玉竹 Ｐｏｄｏｒａｔｕｍ ＹＣ０１５０ＭＴ０５ 叶 江苏连云港

玉竹 Ｐｏｄｏｒａｔｕｍ ＹＣ０１５０ＭＴ０６ 叶 安徽

小玉竹 Ｐｈｕｍｉｌｅ ＹＣ０１５０ＭＴ０７０９ 叶 北京

小玉竹 Ｐｈｕｍｉｌｅ ＹＣ０１５０ＭＴ１０ 根 北京

小玉竹 Ｐｈｕｍｉｌｅ ＹＣ０１５０ＭＴ１１ 根 北京

１２　方法　新鲜根茎采集后清洗干净，置于４５℃
烘箱中烘干，硅胶干燥保存。根茎样品用７５％乙醇
擦拭药材表面后，刮去外表皮，取内部的药材约３０
ｍｇ，加入１％的ＰＶＰ（聚乙烯基吡咯烷酮）；叶类样品

取样２０ｍｇ，用 ＤＮＡ提取研磨仪（ＲｅｔｓｃｈＭＭ４００，
Ｇｅｒｍａｎｙ）研磨２ｍｉｎ（３０次／ｓ）后，利用植物基因组
ＤＮＡ提取试剂盒（ＴｉａｎｇｅｎＢｉｏｔｅｃｈＣｏ，Ｃｈｉｎａ）提取
总ＤＮＡ。

ｒｂｃＬ、ｍａｔＫ、ｐｓｂＡｔｒｎＨ、ＩＴＳ２和 ＩＴＳ序列引物及
ＰＣＲ反应条件见文献研究［１８１９］，部分样品采用

ＫＩＭ３Ｆ／１Ｒ引物［１８］扩增 ｍａｔＫ序列。序列拼接及比
对参照Ｃｈｅｎ等研究［１９］。应用 ＭＥＧＡ５０［２０］进行种
内和种间遗传距离计算，构建ｂａｒｃｏｄｉｎｇｇａｐ图，利用
ＢＬＡＳＴ和ＮｅａｒｅｓｔＤｉｓｔａｎｃｅ方法比较不同序列鉴定效
率。

２　结果与分析
２１　候选序列的序列特征　本研究 ４４份样品，
ＩＴＳ２和ＩＴＳ序列 ＰＣＲ扩增及测序效率非常低，不能
进行后续分析。共获得４１条 ｒｂｃＬ序列，３９条 ｐｓｂＡ
ｔｒｎＨ序列，２８条 ｍａｔＫ序列，序列获得率分别为
９３％、８９％和 ６４％。三条序列比对后长度分别为
５６４ｂｐ，５７６ｂｐ，６５１ｂｐ，其中 ＧＣ含量最高的序列为
ｒｂｃＬ，为４２５％，ｍａｔＫ最低，为３０６％。三条序列中
ｒｂｃＬ变异位点最少，占总位点的０７％，ｐｓｂＡｔｒｎＨ序
列与 ｍａｔＫ序列变异位点数相近，分别占总位点的
２６％和２０％，详见表２。玉竹 Ｐｏｄｏｒａｔｕｍ和黄精
Ｐｓｉｂｉｒｉｃｕｍ的１０份样品ｐｓｂＡｔｒｎＨ序列存在１６０２３３
位点的序列缺失。

２２　候选序列的种内种间变异分析　从表３中可
以看出，ｐｓｂＡｔｒｎＨ序列的种内和种间遗传距离均最
大，ｍａｔＫ序列次之，ｒｂｃＬ序列最小。同时，从表３中
可以看出三条序列的种内与种间遗传距离值均较

小，且种内遗传距离与种间遗传距离差异较小。该

结果与序列特征一致，从表２中可知，三条候选序列
的变异位点数均较低，不能提供足够的变异来区分

物种，导致种内种间遗传距离值均相对较低。

２３　不同序列 ｂａｒｃｏｄｉｎｇｇａｐ的评估　从不同序列
种间变异和种内变异的分布图（图 １）来看，ｒｂｃＬ、
ｍａｔＫ和ｐｓｂＡｔｒｎＨ序列均没有明显的 ｂａｒｃｏｄｉｎｇｇａｐ，
种内与种间变异均较小，大部分分布在０～００１之
间。

图１　叶绿体３个候选序列ｂａｒｃｏｄｉｎｇｇａｐ图
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表２　黄精属药用植物ｒｂｃＬ、ｍａｔＫ和ｐｓｂＡｔｒｎＨ序列特征

Ｓｅｑｕｅｎｃｅｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｒｂｃＬ ｐｓｂＡｔｒｎＨ ｍａｔＫ

ＬｅｎｇｔｈｉｎＰｏｌｙｇｏｎａｔｉＲｈｉｚｏｍａ（ｂｐ） ５６４ ５６３５７６ ６４８
ＬｅｎｇｔｈｉｎＰｏｌｙｇｏｎａｔｉｏｄｏｒａｔｉＲｈｉｚｏｍａ（ｂｐ） ５６４ ５６６ ６４８

Ｌｅｎｇｔｈｉｎａｌｌｔａｘａ（ｂｐ） ５６４ ４９０５７６ ６４８
Ａｌｉｇｎｅｄｌｅｎｇｔｈ（ｂｐ） ５６４ ５７６ ６４８

ＧＣｃｏｎｔｅｎｔｒａｎｇｅ（ｍｅａｎ）ｉｎａｌｌｔａｘａ（％） ４２０２４２７３（４２５） ３２３０３４０４（３３６） ３０４０３１１７（３０６）
Ｎｕｍｂｅｒ（ａｎｄ％）ｏｆｖａｒｉａｂｌｅｓｉｔｅｓｉｎａｌｌｔａｘａ ４（０７） １５（２６） １３（２０）

表３　叶绿体３个候选序列种内种间遗传距离

ｍａｔＫ ｐｓｂＡｔｒｎＨ ｒｂｃＬ

Ａｌｌｉｎｔｒａｓｐｅｃｉｆｉｃｄｉｓｔａｎｃｅ ０００４４±０００４０ ０００５２±０００８０ ０００１３±０００１６
Ｔｈｅｔａ ０００２４±０００２１ ０００２９±０００３９ ００００８±００００８

Ｃｏａｌｅｓｃｅｎｔｄｅｐｔｈ ０００６２±０００６１ ０００８７±００１３２ ０００２３±０００２９
Ａｌｌｉｎｔｅｒｓｐｅｃｉｆｉｃｄｉｓｔａｎｃｅ ０００５０±０００３１ ０００６６±０００６４ ０００１３±０００１４

Ｔｈｅｔａｐｒｉｍｅ ０００３７±０００２６ ０００５９±０００５９ ０００１１±００００３
Ｍｉｎｉｍｕｍｉｎｔｅｒｓｐｅｃｉｆｉｃｄｉｓｔａｎｃｅ ０００１５±０００２７ ００００７±０００１９ ０

２４　候选序列的鉴定效率评价　本研究使用
ＢＬＡＳＴ和ＮｅａｒｅｓｔＤｉｓｔａｎｃｅ计算法来评估 ｒｂｃＬ、ｍａｔＫ
和ｐｓｂＡｔｒｎＨ序列的鉴定效率，发现两种鉴定方法得
到结果基本一致。三条候选序列鉴定效率均较低，

尤其是 ｒｂｃＬ序列，鉴定效率低于 ５％（ＢＬＡＳＴ和
ＮｅａｒｅｓｔＤｉｓｔａｎｃｅ）。ｐｓｂＡｔｒｎＨ序列的 ＢＬＡＳＴ鉴定效
率最高，为３１％，ｍａｔＫ序列的 ＮｅａｒｅｓｔＤｉｓｔａｎｃｅ鉴定
效率最高，为２９％，具体见图２。

图２　叶绿体３个候选序列获得率和鉴定效率

３　讨论
在黄精与玉竹的药材性状鉴别中，常依据根状

茎的形态，划分为圆柱状、连珠状、鸡头状和姜块状

４种，从根状茎的形态上难以区分其来源。黄精属
在“属”一级以上的分类特征比较清晰，是公认的比

较自然的属。然而，属内的分类比较困难，种间的形

态特征有显著的交错过渡，变异复杂，常有种间杂交

现象，种的界限相当模糊，致使该属的系统分类很不

明确［２１］。研究者也曾利用染色体数目及结构变异

的特点等从染色体分析角度对黄精属的分类问题进

行探讨［２２２３］，但这都不如从遗传物质进行分析准

确［２４］，有研究者利用 ｐｓｂＡｔｒｎＨ、ｒｂｃＬ、ｔｒｎＫ（ｍａｔＫ和

ｔｒｎＣｐｅｔＮ来研）究黄精属的系统进化，对现有的轮
叶系和互叶系的分类提出疑问［２５］。本研究考察了

ＤＮＡ条形码候选序列对黄精属药用植物的鉴定能
力，包括序列获得效率，基于ｋ２ｐ距离计算其种内种
间变异情况，构建 ｂａｒｃｏｄｉｎｇｇａｐ图和鉴定效率评价
等。结果显示核 ＩＴＳ和 ＩＴＳ２序列应用通用引物扩
增困难，三条叶绿体序列中，ｍａｔＫ序列的扩增和测
序效率最低，ｒｂｃＬ序列获得率最高为９３％。三条序
列的变异位点数均较少，占比均小于５％，说明序列
的变异性较低，保守性较高。其中，变异率最低的为

ｒｂｃＬ，５６４ｂｐ长的序列只有 ４个变异位点，占比
０７％，不能为种间的成功鉴定提供基础。同时，通
过ＢＬＡＳＴ和 ＮｅａｒｅｓｔＤｉｓｔａｎｃｅ计算法得出的鉴定效
率可知，ｒｂｃＬ序列的鉴定成功率最低。通过与 Ｇｅｎ
Ｂａｎｋ中数据比对，三条候选序列可以实现对黄精属
药用植物属水平的鉴定，但其种内变异与种间变异

差异较小，对物种水平的鉴定能力有限。虽然目前

已经建立了以ＩＴＳ２序列为主的中药材 ＤＮＡ条形码
分子鉴定法并在市场药材的监测中应用［２６２７］，但本

实验中ＩＴＳ／ＩＴＳ２序列在现在通用的引物扩增情况
下，扩增效率较低，不能获得足够的序列信息。

随着叶绿体全基因组测序技术的发展，黄精属

药用植物的分子鉴定工作可以通过其叶绿体全基因

序列实现鉴定，或基于叶绿体全基因组筛选合适的

ＤＮＡ片段来进行鉴定。
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佛山地区黄精属植物核型［Ｊ］．武汉植物学研究，１９８８，６（４）：

３１１３１４，４１１４１２．

［２４］周晔，唐铖，高翔，等．中药玉竹的研究进展［Ｊ］．天津医科大学

学报，２００５，１１（２）：３２８３３０．

［２５］ＭｅｎｇＹ，ＮｉｅＺＬ，ＤｅｎｇＴ，ｅｔａｌ．Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｓａｎｄｅｖｏｌｕｔｉｏｎｏｆｐｈｙｌ

ｌｏｔａｘｙｉｎｔｈｅＳｏｌｏｍｏｎｓｓｅａｌｇｅｎｕｓＰｏｌｙｇｏｎａｔｕｍ（Ａｓｐａｒａｇａｃｅａｅ：Ｐｏ

ｌｙｇｏｎａｔｅａｅ）［Ｊ］．ＢｏｔＪＬｉｎｎＳｏｃ，２０１４，１７６（４）：４３５４５１．

［２６］陈士林，姚辉，韩建萍，等．中药材ＤＮＡ条形码分子鉴定指导原

则［Ｊ］．中国中药杂志，２０１３，３８（２）：１４１１４８．

［２７］ＸｉｎＴＹ，ＬｉＸＪ，ＹａｏＨ，ｅｔａｌ．ＳｕｒｖｅｙｏｆｃｏｍｍｅｒｃｉａｌＲｈｏｄｉｏｌａｐｒｏｄｕｃｔｓ

ｒｅｖｅａｌｅｄｓｐｅｃｉｅｓｄｉｖｅｒｓｉｔｙａｎｄｐｏｔｅｎｔｉａｌｓａｆｅｔｙｉｓｓｕｅｓ［Ｊ］．ＳｃｉＲｅｐ，

２０１５，５：８３３７．

（２０１５－０６－２９收稿　责任编辑：洪志强）

俄罗斯第一届中医药大会

　　由俄罗斯全俄中医师协会、俄罗斯李 －维斯特
集团公司主办，世界中医药学会联合会作为支持单

位的俄罗斯第一届中医药大会将于 ２０１５年 １０月
１８日在俄罗斯索契召开。会议以中医康复疗法与
运动医学为主题，邀请俄罗斯医疗领域专家进行专

题学术研讨，现诚邀境内外从事中医康复疗法、运动

医学中医特色疗法、中医药各科系临床及推广、中医

药名称标准化、养生保健、老年医学等方面的专家前

往参会并进行学术报告。

会议时间：２０１５年１０月１８－１９日，会议地址：
俄罗斯·索契，会议议题：１．中医康复研究进展；２．
中医临床经验研究介绍；３．中医在运动医学应用经
验总结；４．中医特色疗法体会及推广；５．中医药各科

系临床及理论研究；６．中医药名称标准化推广状况；
７．中医养生保健治未病研究；８．老年医学健康长寿
研究；９．针灸临床实践研究体会；１０．特殊针法临床
经验介绍；１１．针、药配合临床研究；１２．其他相关议
题。参会人员：世界各地中医药、传统医药、现代医

药及相关领域从事医疗、教育、科研、管理、生产、贸

易的专家学者和政府官员等。联系方式：世界中医

药学会联合会，联系人：赵欣怡、刘子宁、刘佳龙，电

子邮箱：ｗｆｃｍｓ＠ｆｏｘｍａｉｌ．ｃｏｍ，电话：００８６－１０－
５８２３９００６；５８６５０２３４；５８６５０２３５，传 真：０１０ －
５８６５００４１。

世界中医药学会联合会综合办公室

２０１５年７月１日

·６７１１· ＷＯＲＬＤＣＨＩＮＥＳＥＭＥＤＩＣＩＮＥ　Ａｕｇｕｓｔ２０１５，Ｖｏｌ．１０，Ｎｏ．８
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