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摘要　目的：结合ＩＴＳ２、ｐｓｂＡｔｒｎＨ和ｍａｔｋ序列对兰科虾脊兰属植物进行物种区分鉴定研究，并确立能准确鉴别虾脊兰属
植物的序列或者序列组合。方法：采用试剂盒法对已收集的６种虾脊兰属植物进行总 ＤＮＡ的提取，通过扩增及测序，运
用ｃｏｄｅｎｃｏｄｅＶ４２软件对所得序列进行拼接与剪切，使用 ＭＥＧＡ５０对 ＩＴＳ２、ｐｓｂＡｔｒｎＨ和 ｍａｔｋ序列３种序列分别进行比
对分析，计算种内及种间Ｋｉｍｕｒａ２ｐａｒａｍｅｔｅｒ（Ｋ２Ｐ）遗传距离，构建Ｎｅｉｇｈｂｏｒｊｏｉｎｉｎｇ（ＮＪ）系统聚类树。结果：实验共得到序
列５６条（包含ＧｅｎＢａｎｋ序列１７条），ＩＴＳ２序列和 ｍａｔＫ序列其种内最大遗传距离小于种间最小遗传距离，而该属 ｐｓｂＡ
ｔｒｎＨ序列种内遗传距离范围和种间遗传距离范围有重合。结论：ＩＴＳ２序列和 ｍａｔＫ序列可以作为虾脊兰属部分植物的鉴
定序列，而ｐｓｂＡｔｒｎＨ序列不能用于虾脊兰属植物的鉴定。
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　　虾脊兰属（ＣａｌａｎｔｈｅＲＢｒ）为兰科地生草本植
物，据《中国植物志》中记载，虾脊兰属植物全属约

１５０种，分布于亚洲热带和亚热带地区、新几内亚
岛、澳大利亚、热带非洲以及中美洲等地。虾脊兰属

植物有“兰中西施”的美称，可见其具有极高的观赏

价值，而该属植物不仅外表绚丽还颇有药用价值，在

民间多做药用，据文献记载，虾脊兰属植物具有活血

止痛、清热解毒等功效［１］，据报道，虾脊兰的酶水解

产物为ｔｒｙｐｔａｎｔｈｒｉｎ，ｉｎｄｉｒｕｄｉｎ和ｉｓａｔｉｎ，这些水解产物
在原植物中也存在，它们均具有抗白血病的作用。

从虾脊兰乙醇提取物中可提取到１个具有抗菌活性
的二氢菲；同时，在虾脊兰属植物中还发现吲哚苷以

及具有生理活性的生物碱，这些生物碱的存在使虾

脊兰在传统中药中有抗炎、抗菌、抗毒素等作用［２］。

然而虾脊兰属植物分类复杂，因为不同种类植物特

征性状不明显，所以给虾脊兰属植物的鉴定带来很

大的困难，且兰科植物也是生物多样性保护的旗舰

类群之一，虾脊兰属作为兰科植物的一种，在中国物

种红色名录第一卷将其全部物种列为珍惜濒危物

种［３］。因此，寻找一种快速有效鉴别虾脊兰属植物

的方法对于虾脊兰属植物具有长远意义。迄今为

止，对于虾脊兰属植物的鉴定研究较少，一般只有传

统的鉴别方法，而传统的鉴别对于虾脊兰属资源短

缺现状来说是非常不利的。ＤＮＡ条形码技术为直
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接利用ＤＮＡ序列进行物种的鉴定，具有独一无二的
可重复性，为药用植物鉴定带来了新的机遇。

ＤＮＡ条形码是指生物体内能够代表该物种的，
标准的、有足够变异的、易扩增且相对较短的 ＤＮＡ
片段；ＤＮＡ条形码技术是２００３年由加拿大动物学家
Ｈｅｂｅｒｔ首次提出，即利用基因组中一段公认的标准
短序列鉴定物种的分子诊断新技术［４６］。其在生物

分类和鉴定方面发展迅速，它能够不受本身性状和

外界因素影响，从基因水平上提供一种鉴别依据。

该技术不需要形态分类基础，具有操作简单、重复性

高、样品用量少等特点，因此该技术在生物物种鉴定

与分类、珍稀濒危和贵重生物资源保护、海关贸易监

控、生物多样性保护和中药鉴定等领域得到广泛运

用。尤其在中药鉴定中，陈士林课题组通过大量样

本实验研究提出 ＩＴＳ２＋ｐｓｂＡｔｒｎＨ为主体的植物类
ＤＮＡ条形码鉴定体系［７１０］，该体系具有良好的准确

性与稳定性，但对于少数中药ＩＴＳ２＋ｐｓｂＡｔｒｎＨ序列
还不足以对其进行准确的鉴定，因此需要结合其他

片段来进行鉴定。ｍａｔＫ序列是编码成熟酶 Ｋ蛋白
的基因，是国际生物条形码联盟（ＣＢＯＬ）推荐的植物
ＤＮＡ条形码核心序列［１１１３］。我们利用 ３种不同的
引物 ＩＴＳ２、ｐｓｂＡｔｒｎＨ、ｍａｔＫ对６种虾脊兰属的植物
进行 ＤＮＡ提取、扩增、测序通过比较其种间和种内
遗传距离从而确立能鉴别虾脊兰属植物的序列或者

序列组合，为虾脊兰属植物的鉴别提供准确可靠的

生物学方法，保障其用药安全，同时也为保护虾脊兰

属濒危药用植物资源提供了新的鉴定技术。

１　材料与方法
１１　材料　６种虾脊兰属植物：棒距虾脊兰（Ｃａｌａｎ
ｔｈｅｃｌａｖａｔａ）、肾唇虾脊兰（Ｃａｌａｎｔｈｅｂｒｅｖｉｃｏｒｎｕ）、虾脊
兰（Ｃａｌａｎｔｈｅｄｉｓｃｏｌｏｒ）、剑叶虾脊兰（Ｃａｌａｎｔｈｅｄａｖｉ
ｄｉｉ）、钩距虾脊兰（Ｃａｌａｎｔｈｅｇｒａｃｉｌｉｆｌｏｒａ）、三褶虾脊兰
（Ｃａｌａｎｔｈｅｔｒｉｐｌｉｃａｔａ）分别来自利川、广西、广州等不
同地区，共计２５份样品，材料信息详表见表１。
１２　方法
１２１　样品ＤＮＡ的提取　将实验样品用７５％乙醇
擦拭表面后，称量每个样品约２０ｍｇ，加入钢珠，研磨
粉碎。用 ＤＮＡ提取研磨仪（ＲｅｔｓｃｈＭＭ４００，Ｇｅｒｍａ
ｎｙ）研磨２ｍｉｎ后，利用植物ＤＮＡ提取试剂盒（Ｔｉａｎ
ｇｅｎＢｉｏｔｅｃｈＣｏ，Ｃｈｉｎａ）提取总ＤＮＡ。
１２２　ＰＣＲ扩增及测序　ＰＣＲ扩增引物见表 ２。
ｍａｔＫ分析序列全部从ＧｅｎＢａｎｋ上下载，其详细信息
见表 ３。ＰＣＲ反应体系为 ２５，体系内包含 ２×Ｔａｇ
ＰＣＲＭｉｘ１２５（ＴｉａｎｇｅｎＢｉｏｔｅｃｈ公司，Ｃｈｉｎａ），引物

（２５／Ｌ）各１０（ＴａＫａＲａＢｉｏｔｅｃｈ公司，Ｃｈｉｎａ），模板
ＤＮＡ２，双蒸水８５。ＰＣＲ扩增程序：９５℃４ｍｉｎ，（９４
℃３０ｓ，５５℃６０ｓ，７２℃６０ｓ）循环３５次，７２℃延伸
１０ｍｉｎ。将扩增后的样品使用 ＡＢＩ３７３０ＸＬ测序仪
（ＡｐｐｌｉｅｄＢｉｏｓｙｓｔｅｍｓＣｏ，ＵＳＡ）进行双向测序。

表１　样品信息表

样品名 拉丁名 样品编号 样品来源

棒距虾脊兰 Ｃａｌａｎｔｈｅｃｌａｖａｔａ ＬＲＧＺ１１１１ 广州

棒距虾脊兰 Ｃａｌａｎｔｈｅｃｌａｖａｔａ ＬＲＧＺ１１１２ 广州

棒距虾脊兰 Ｃａｌａｎｔｈｅｃｌａｖａｔａ ＬＲＧＺ１１１３ 广州

棒距虾脊兰 Ｃａｌａｎｔｈｅｃｌａｖａｔａ ＬＲＧＺ１１１４ 广州

棒距虾脊兰 Ｃａｌａｎｔｈｅｃｌａｖａｔａ ＬＲＧＺ１１１５ 广州

棒距虾脊兰 Ｃａｌａｎｔｈｅｃｌａｖａｔａ ＬＲＧＺ１１１６ 广州

三褶虾脊兰 Ｃａｌａｎｔｈｅｔｒｉｐｌｉｃａｔａ ＧＸ１００５１ 广西

三褶虾脊兰 Ｃａｌａｎｔｈｅｔｒｉｐｌｉｃａｔａ ＧＸ１００５２ 广西

三褶虾脊兰 Ｃａｌａｎｔｈｅｔｒｉｐｌｉｃａｔａ ＧＸ１００５３ 广西

三褶虾脊兰 Ｃａｌａｎｔｈｅｔｒｉｐｌｉｃａｔａ ＧＸ１００５４ 广西

肾唇虾脊兰 Ｃａｌａｎｔｈｅｂｒｅｖｉｃｏｒｎｕ ＬＣ９２２１ 利川

肾唇虾脊兰 Ｃａｌａｎｔｈｅｂｒｅｖｉｃｏｒｎｕ ＬＣ９２２２ 利川

肾唇虾脊兰 Ｃａｌａｎｔｈｅｂｒｅｖｉｃｏｒｎｕ ＬＣ９２２３ 利川

肾唇虾脊兰 Ｃａｌａｎｔｈｅｂｒｅｖｉｃｏｒｎｕ ＬＣ９２２４ 利川

肾唇虾脊兰 Ｃａｌａｎｔｈｅｂｒｅｖｉｃｏｒｎｕ ＬＣ９２２５ 利川

肾唇虾脊兰 Ｃａｌａｎｔｈｅｂｒｅｖｉｃｏｒｎｕ ＬＣ９２２６ 利川

虾脊兰 Ｃａｌａｎｔｈｅｄｉｓｃｏｌｏｒ ＳＺ５７４１ 深圳

虾脊兰 Ｃａｌａｎｔｈｅｄｉｓｃｏｌｏｒ ＳＺ５７４２ 深圳

虾脊兰 Ｃａｌａｎｔｈｅｄｉｓｃｏｌｏｒ ＳＺ５７４３ 深圳

钩距虾脊兰 Ｃａｌａｎｔｈｅｇｒａｃｉｌｉｆｌｏｒａ ＧＺ０２１１ 广州

钩距虾脊兰 Ｃａｌａｎｔｈｅｇｒａｃｉｌｉｆｌｏｒａ ＧＺ０２１２ 广州

钩距虾脊兰 Ｃａｌａｎｔｈｅｇｒａｃｉｌｉｆｌｏｒａ ＧＺ０２１３ 广州

剑叶虾脊兰 Ｃａｌａｎｔｈｅｄａｖｉｄｉｉ ＬＣ１０２５１ 利川

剑叶虾脊兰 Ｃａｌａｎｔｈｅｄａｖｉｄｉｉ ＬＣ１０２５２ 利川

剑叶虾脊兰 Ｃａｌａｎｔｈｅｄａｖｉｄｉｉ ＬＣ１０２５３ 利川

表２　ＰＣＲ扩增引物

基因 引物 ５′３′

ＩＴＳ２ Ｐ３ ＹＧＡＣＴＣＴＣＧＧＣＡＡＣＧＧＡＴＡ
Ｅ４ ＲＧＴＴＴＣＴＴＴＣＣＴＣＣＧＣＴＴＡ

ｐｓｂＡｔｒｎＨ ｒｃＰＡ ＧＡＧＣＡＴＴＡＣＧＴＴＣＡＴＧＣＡＴＡＡＣ
ｒｃＴＨ ＧＧＡＴＴＧＴＧＡＡＴＣＣＡＣＣＡＴＧＣＧＣＧ

１２３　数据处理　应用 ＣｏｄｏｎＣｏｄｅＡｌｉｇｎｅｒＶ４２
（ＣｏｄｏｎＣｏｄｅ公司，ＵＳＡ）对测序峰图进行校对拼接，
除去载体及引物区获得相应序列。利用 ＭＥＧＡ５０
对所有序列进行分析对比，并基于 Ｋ２Ｐ模型对虾脊
兰属植物进行种内和种间遗传距离分析，用邻接

（ＮＪ）法构建系统聚类树。
２　结果与分析
２１　虾脊兰属植物不同序列种内变异分析
２１１　虾脊兰属植物ＩＴＳ２序列种内变异分析　棒
距虾脊兰共６条序列，长度２６３ｂｐ。钩距虾脊兰共３
条序列，长度为２５８ｂｐ，无变异位点。剑叶虾脊兰共
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３条序列，长度２６５ｂｐ，无变异位点。肾唇虾脊兰共
６条序列，长度为２５８ｂｐ，无变异位点。

表３　ＧｅｎＢａｎｋ所下载序列

样品名 拉丁名 ＣｅｎＢａｎｋ登录号

三褶虾脊兰 Ｃａｌａｎｔｈｅｔｒｉｐｌｉｃａｔａ ＡＹ８８２６１４
虾脊兰 Ｃａｌａｎｔｈｅｄｉｓｃｏｌｏｒ ＫＣ７０４３３６
虾脊兰 Ｃａｌａｎｔｈｅｄｉｓｃｏｌｏｒ ＫＣ７０４３３７
虾脊兰 Ｃａｌａｎｔｈｅｄｉｓｃｏｌｏｒ ＫＦ２６２１７８
虾脊兰 Ｃａｌａｎｔｈｅｄｉｓｃｏｌｏｒ ＫＣ７０４６００
虾脊兰 Ｃａｌａｎｔｈｅｄｉｓｃｏｌｏｒ ＫＦ２６２０５６

棒距虾脊兰 Ｃａｌａｎｔｈｅｃｌａｖａｔａ ＫＦ６７３７９５
棒距虾脊兰 Ｃａｌａｎｔｈｅｃｌａｖａｔａ ＫＦ８５２６９４
剑叶虾脊兰 Ｃａｌａｎｔｈｅｄａｖｉｄｉｉ ＫＦ６７３７９６
剑叶虾脊兰 Ｃａｌａｎｔｈｅｄａｖｉｄｉｉ ＫＦ６７３７９７
剑叶虾脊兰 Ｃａｌａｎｔｈｅｄａｖｉｄｉｉ ＫＦ８５２６９５
钩距虾脊兰 Ｃａｌａｎｔｈｅｇｒａｃｉｌｉｆｌｏｒａ ＫＦ６７３８００
钩距虾脊兰 Ｃａｌａｎｔｈｅｇｒａｃｉｌｉｆｌｏｒａ ＫＦ６７３８０１
钩距虾脊兰 Ｃａｌａｎｔｈｅｇｒａｃｉｌｉｆｌｏｒａ ＫＦ８５２６９８
三褶虾脊兰 Ｃａｌａｎｔｈｅｔｒｉｐｌｉｃａｔａ ＫＦ６７３８２２
三褶虾脊兰 Ｃａｌａｎｔｈｅｔｒｉｐｌｉｃａｔａ ＫＦ８５２７１３
肾唇虾脊兰 Ｃａｌａｎｔｈｅｂｒｅｖｉｃｏｒｎｕ ＫＦ８５２６９３

２１２　虾脊兰属植物ｐｓｂＡｔｒｎＨ序列种内变异分析
棒距虾脊兰、钩距虾脊兰、剑叶虾脊兰、肾唇虾脊兰、

三褶虾脊兰、虾脊兰 ｐｓｂＡ序列长度、种内变异位点
数等信息见表５。棒距虾脊兰共５条序列，长度为
７４６ｂｐ，以ＬＲＧＺ１１１１为主导单倍型，在３位点存在
ＡＣ变异。钩距虾脊兰共３条序列，长度为７８０ｂｐ，
以ＧＺ０３２１为主导单倍型序列，存在２０个种内变异
位点。剑叶虾脊兰共 ３条序列，长度为 ６８３ｂｐ，以
ＬＣ１０２５１为主导单倍型序列，存在１２个种内变异位
点。肾唇虾脊兰共 ６条序列，长度为 ８５８ｂｐ，以
ＬＣ９２２１为主导单倍型序列，存在５８个种内变异位
点。三褶虾脊兰共 ４条序列，长度为 ５９８ｂｐ，以
ＧＸ１００５１为主导单倍型序列，在５９６位存在 ＡＣ变
异、５９７位存在 ＣＴ变异。虾脊兰有来自 ＧｅｎＢａｎｋ
的３条序列（序列号见表 ３），长度为 ７５７ｂｐ，以
ＫＣ７０４３３６为主导单倍型序列，存在３３个种内变异
位点。

２１３　虾脊兰属植物ｍａｔＫ序列种内变异分析　此
处所用的 ｍａｔＫ序列全部从 ＧｅｎＢａｎｋ上下载得到
（序列号见表 ３），棒距虾脊兰共 ２条序列，长度为
１６６２ｂｐ，以ＫＦ６７３７９为主导单倍型，存在６个种内
变异位点。钩距虾脊兰共 ３条序列，长度为 １６９０
ｂｐ，以ＫＦ６７３８００为主导单倍型序列，在４８１位点存
在ＡＧ变异。剑叶虾脊兰共３条序列，长度为１６９２
ｂｐ，以ＫＦ６７３７９６为主导单倍型序列，存在８个种内
变异位点。三褶虾脊兰共 ３条序列，长度为 １６９０
ｂｐ，以ＫＦ６７３８２２为主导单倍型序列，存在１０１个种
内变异位点。虾脊兰共２条序列，长度为６６６ｂｐ，无
变异位点。

２２　虾脊兰属植物不同序列种间变异分析　棒距
虾脊兰、钩距虾脊兰、剑叶虾脊兰、肾唇虾脊兰、三褶

虾脊兰、虾脊兰３种不同序列长度范围、种间变异位
点数等信息见表４。

表４　虾脊兰属种间不同序列特征

序列特征 ＩＴＳ２ ｐｓｂＡｔｒｎＨ ｍａｔｋ

总样品数 １９ ２４ １４
基因型 ５ ２１ １３

序列长度／ｂｐ ２５８～２６５ ５９８～８５８ ６６６～１７６４
变异位点数 ４３ １４７ ３５２

２３　虾脊兰属植物不同序列种内、种间遗传距离分
析　基于 Ｋ２Ｐ遗传距离，对虾脊兰属 ３条不同的
ＤＮＡ条形码候选序列的种内变异和种间变异结果
进行分析。见表 ５。虾脊兰属 ＩＴＳ２序列种间变异
（００３２～０１６６）大于其种内遗传距离（０），但是钩
距虾脊兰和肾唇虾脊兰其种间遗传距离过小，表示

此２种植物利用ＩＴＳ２序列不能分开，但是通过分析
其ｍａｔＫ种间距离结果发现通过ｍａｔＫ序列是可以将
其分开。虾脊兰属 ｍａｔＫ序列种间变异（０００９～
０４３０）大于其种内遗传距离（０～０００４），但是虾脊
兰和棒距虾脊兰以及虾脊兰和剑叶虾脊兰遗传距离

过小表示２种植物利用ｍａｔＫ序列不能分开，但是通
过分析其ＩＴＳ２种间距离结果发现，通过ＩＴＳ２序列

表５　虾脊兰属不同基因序列种内和种间Ｋ２Ｐ遗传距离汇总

遗传距离 ＩＴＳ２ ｐｓｂＡｔｒｎＨ ｍａｔｋ

棒距虾脊兰种内遗传距离 ０ ００００～０００３（００００９） ０００４
钩距虾脊兰种内遗传距离 ０ ００００～００２９（００１９） ００００～０００１（００００７）
剑叶虾脊兰种内遗传距离 ０ ０００９～００１５（００１２） ０００２～０００４（０００３）
肾唇虾脊兰种内遗传距离 ０ ００１０～００５５（００３２）
三褶虾脊兰种内遗传距离 ００００～０００３（０００２） ０
虾脊兰种内遗传距离 ０
虾脊兰属种间遗传距离 ００３２～０１６６（００８３０） ０００２～０１４８（００４８） ０００９～０４３０（０１５０）

　　注：：平均值
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是可以将其分开。因此，综上所述，ＩＴＳ２序列和
ｍａｔＫ序列可以作为鉴别虾脊兰属植物分子鉴定的
序列组合。虾脊兰属 ｐｓｂＡｔｒｎＨ序列种间遗传距离
（０００２～０１４８）和种内遗传距离（０～００５５）有重
叠区，所以 ｐｓｂＡｔｒｎＨ序列不适用于虾脊兰属植物
的鉴定。

２４　虾脊兰属植物不同序列的ＮＪ树的建立
２４１　本研究基于ＩＴＳ２序列构建虾脊兰属各个种
间的ＮＪ树（图１）结果表明，除了钩距虾脊兰和肾唇
虾脊兰被分在一枝，其他各个种都能通过ＩＴＳ２序列
被很好的区分开来。

图１　基于ＩＴＳ２序列构建虾脊兰属各个种间的ＮＪ树
　　注：Ｂｏｏｔｓｔｒａｐ１０００次重复，支上数值仅显示自展支持率
≥５０％。

图２　基于ｍａｔＫ序列构建虾脊兰属各个种间的ＮＪ树
　　注：Ｂｏｏｔｓｔｒａｐ１０００次重复，支上数值仅显示自展支持率

≥５０％。

２４２本研究基于 ｍａｔＫ序列构建虾脊兰属各个种
间的ＮＪ树（图２）结果表明除了钩距虾脊兰和肾唇
虾脊兰外其他物种都能通过 ｍａｔＫ序列被很好的区
分开。但是在前面种间遗传距离的分析中得知，钩

距虾脊兰和肾唇虾脊兰种间遗传距离是大于其种内

遗传距离的，而在ＮＪ树上其却合为一枝，但是肾唇
虾脊兰的 ｍａｔＫ序列网上只有一条，所以在此并不
具有说服力，综上可以得出，将 ｍａｔＫ序列作为 ＩＴＳ２

序列的互补序列用来鉴别虾脊兰属植物，其鉴别效

率具有很高参考价值。

２４３本研究基于 ｐｓｂＡｔｒｎＨ序列构建虾脊兰属各
个种间的ＮＪ树（图３）结果表明，大多数虾脊兰属植
物的ｐｓｂＡｔｒｎＨＮＪ树都汇到一起，其分离效率很差，
所以ｐｓｂＡｔｒｎＨ序列不适用于虾脊兰属植物的鉴
定。

图３　基于ｐｓｂＡｔｒｎＨ序列构建虾脊兰属各个种间的ＮＪ树
　　注：Ｂｏｏｔｓｔｒａｐ１０００次重复，支上数值仅显示自展支持率
≥５０％。

３　结论
近年来，ＤＮＡ条形码技术在生物分类和鉴定方

面发展迅速，它能够不受本身性状和外界因素影响，

从基因水平上提供一种鉴别依据。我们在本文是通

过对虾脊兰属６个样品３种不同 ＤＮＡ序列进行对
比分析，从而确定能鉴定虾脊兰属植物的序列或序

列组合，为保证其用药安全以及保护濒危物种提供

一种快速简便的鉴定方法。

本研究收集了来自广州、广西、利川等地的６个
虾脊兰属样品，选用 ＩＴＳ２序列、ｐｓｂＡｔｒｎＨ序列和
ｍａｔＫ序列，对其变异位点进行分析，应用基于 Ｋ２Ｐ
计算的遗传距离分别对３种序列的种内和种间距离
进行比较分析结果表明，ＩＴＳ２序列和 ｍａｔＫ序列其
种内遗传距离小于种间遗传距离，可以将其作为基

因组序列用于虾脊兰属植物的鉴定，而 ｐｓｂＡｔｒｎＨ
序列种内遗传距离范围和种间遗传距离范围有重

合，所以ｐｓｂＡｔｒｎＨ序列不能用作虾脊兰属植物的
鉴定。之后利用３种片段分别构建ＮＪ树可以看出，
ＩＴＳ２和ｍａｔＫ序列除了钩距虾脊兰和肾唇虾脊兰聚
为一枝外，其他各个物种都能很明显的区别开来，表
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现出很好的单系性，而肾唇虾脊兰的 ｍａｔＫ序列只
有网上一条，在此并不能否定 ｍａｔＫ序列对虾脊兰
属植物的鉴定效率，所以利用ＩＴＳ２＋ｍａｔＫ基因组序
列能够对虾脊兰属植物进行快速鉴别。而 ｐｓｂＡ
ｔｒｎＨ序列 ＮＪ树的表明，虾脊兰属大部分植物不能
被区分，其鉴定准确率太低，不适于虾脊兰属植物的

鉴定。
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技术出版社，２０１５．

［７］陈士林，姚辉，韩建萍，等．中药材 ＤＮＡ条形码分子鉴定指导原

则［Ｓ］．中国中药杂志，２０１３，３８（２）：１４１１４７．

［８］ＷｏｎｇＫＬ，ＢｕｔＰＰ，ＳｈａｗＰＣ．ＥｖａｌｕａｔｉｏｎｏｆｓｅｖｅｎＤＮＡｂａｒｃｏｄｅｓｆｏｒ

ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｎｇｃｌｏｓｅｌｙｒｅｌａｔｅｄｍｅｄｉｃｉｎａｌＧｅｎｔｉａｎａｓｐｅｃｉｅｓａｎｄｔｈｅｉｒａ

ｄｕｌｔｅｒａｎｔｓ［Ｊ］．ＣｈｉｎＭｅｄ，２０１３，８（１）：１６．

［９］胡伟毅，邵套喜．ｍａｔＫ序列作为 ＤＮＡ条形码在苍耳属中的应用

［Ｊ］．杂草科学，２０１３，３１（４）：１３１６．

［１０］姬生国，潘胜利，王峻，等．基于叶绿体 ｍａｔＫ基因序列探讨１０

种石杉科石杉属植物的系统关系及分子鉴定［Ｊ］．中国中药杂

志，２００７，３２（１９）：１９７１１９７４．

［１１］滕艳芬，吴晓俊，徐红，等．石斛及其常见混淆品的 ｍａｔＫ基因序

列比较［Ｊ］．中国药科大学学报，２００２，３３（４）：２８０２８３．

［１２］王果平，樊丛照，朱军，等．基于形态特征和ＤＮＡ条形码技术的

维吾尔药材沙枣基原鉴定［Ｊ］．中国中药杂志，２０１４，３９（１２）：

２２１６２２２１．

［１３］余亚东，石林春，马晓冲，等．白术与苍术及其混伪品 ＤＮＡ条形

码鉴定研究［Ｊ］．中国中药杂志，２０１４，３９（１２）：２１９４２１９８．

［１４］石林春，陈俊，向丽，等．基于 ＩＴＳ２条形码的中药材天南星及其

混伪品ＤＮＡ分子鉴定［Ｊ］．中国中药杂志，２０１４，３９（１２）：２１７６

２１７９．

［１５］吴劲松，张宇思，刘薇，等．白及属药用植物ＤＮＡ条形码的确立

及其应用［Ｊ］．药学学报，２０１４，４９（１０）：１４６６１４７４．

［１６］马孝熙，任伟超，向丽，等．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，２０１４，３９（１２）：２１８９

２１９３．

［１７］于俊林，赵莎，任明波，等．基于 ＩＴＳ２条形码鉴定柴胡与大叶柴

胡［Ｊ］．中国中药杂志，２０１４，３９（１２）：２１６０２１６３．

［１８］张雅琴，石钺，宋明，等．蕨类药材石韦及其混伪品的 ｐｓｂＡｔｒｎＨ

序列鉴定［Ｊ］．中国中药杂志，２０１４，３９（１２）：２２２２２２２６．

［１９］ＳＵＮＺＹ，ＧＡＯＴ，ＹＡＯＨ，ｅｔａｌ．ＩｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆＬｏｎｉｃｅｒａｊａｐｏｎｉｃａ

ａｎｄｉｔｓｒｅｌａｔｅｄｓｐｅｃｉｅｓｕｓｉｎｇｔｈｅＤＮＡｂａｒｃｏｄｉｎｇｍｅｔｈｏｄ［Ｊ］．Ｐｌａｎｔａ

Ｍｅｄ，２０１１，７７：３０１３０６．

［２０］宋明，张雅琴，林韵涵，等．基于 ＩＴＳ２和 ｐｓｂＡｔｒｎＨ序列对细小

种子类药材车前子的鉴定比较［Ｊ］．中国中药杂志，２０１４，３９

（１２）：２２２７２２３２．
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［５］杜宇琼，车念聪，赵晖，等．黄芪对肝纤维化大鼠肝组织 ＴＩＭＰ１

及ＭＭＰ１表达的影响［Ｊ］．北京中医药大学学报，２０１３，３６（１１）：

７７５７７８．

［６］杜宇琼，赵晖，张秋云，等．水红花子对免疫肝纤维化大鼠肝功能

及血清肝纤维化标志物的影响［Ｊ］．中国中医急症，２０１１，２０（９）：

１４３３１４３４．

［７］张晨，黄进，詹菲，等．黄芪多糖对四氯化碳诱导的大鼠肝纤维化

的保护作用［Ｊ］．世界中医药，２０１５，１０（６）：８８７８９０．

［８］刘畅，刘平，慕永平，等．黄芪汤治疗慢性肝病研究进展［Ｊ］．世界

中医药，２０１５，１０（２）：１５７１６１．

［９］包永睿，王帅，孟宪生，等．水红花子黄酮类成分对人肝癌细胞株

ＳＭＭＣ７７２１的影响［Ｊ］．中药材，２０１３，３６（２）：２５５２５９．

［１０］盛华刚．水红花子的化学成分和药理作用研究进展［Ｊ］．化工时

刊，２０１３，２７（２）：４４４６．

［１１］秦佩，雷志明，吴双，等．槲皮素对 ＣｏｎＡ诱导自身免疫性肝损

伤作用［Ｊ］．中国公共卫生，２０１５，３１（６）：７５７７５９．

［１２］翟延君，佟苗苗，程飞，等．花旗松素和３，３′二甲氧基鞣花酸４

ＯβＤ吡喃葡萄糖苷对肿瘤细胞的增殖抑制作用［Ｊ］．中成药，

２０１２，３４（２）：２１７２２０．

［１３］沈钦海，秦召敏，刘丽，等．槲皮素对肝细胞氧化应激损伤的保

护作用［Ｊ］．天津医药，２０１５，４３（１０）：１１００１１０３．

［１４］刘英娟，申玉金，杜金梁，等．槲皮素对四氯化碳致建鲤肝细胞

损伤的保护作用［Ｊ］．农业生物技术学报，２０１５，２３（３）：３６９３７９．
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药科技出版社，２０１５：８３．
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