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分子谱系地理学在药用植物基因水平的研究进展 
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摘  要：分子谱系地理学在药用植物遗传多样性、中药道地性形成机制以及中药核心种质构建中的应用研究是目前我国中药

研究的热点。近年来，我国学者在中药资源领域深入到与 DNA 差异相关联的功能基因筛选和基因组学，已对甘草 dlycyrrhiza 
uralensis、青蒿 Artemisia caruifolia、丹参 palvia miltiorrhiza 等多种药用植物功能基因开展了深入研究。基于分子谱系地理学

的药用植物功能基因筛选及中药材基因组学研究将会是今后研究应用的主流。对近年来分子谱系地理学在中药分子鉴定和中

药道地性形成机制，特别是药用植物功能基因筛选及基于此的基因组学方面研究进展进行综述。 
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Abstract: Phylogeography is a hot point in the field of Chinese materia medica (CMM) in the study on the genetic diversity of 
medicinal plants, geo-herbs formation mechanisms, and the construction of core collection. In recent years, the scholars in China 
studied the functional gene screening and the genomics associated with DNA differences in the field of CMM resources. And they 
have in-depth studied the functional genes of dlycyrrhiza uralensis, Artemisia annua, palvia miltiorrhiza, and other medicinal plants. It 
will be the mainstream for functional gene screening of medicinal plants based on molecular phylogeography and geo-herbs genomics 
in the future researches and applications. In the paper, the authors review the recent progress in molecular phylogeography in the 
molecular identification of CMM, the formation mechanism of CMM genuineness, particularly the medicinal plant functional genes 
screening on which the genomic study is carried, and so on. 
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我国中药野生资源分布广泛，质量差异较大，

而栽培品大部分缺乏有效的质量控制，中药有效成

分复杂多样，很大程度上增加了中药研究的难度。

在中医药现代化及国际化进程中，需要首先解决中

药资源的来源鉴定及质量控制问题，在此方面，亟

待解决的问题主要包括：①如何从分子水平找到评

价中药道地性的指标，即基于分子生物学的药材产

地鉴别；②中药道地性与非道地性的相关性，即中

药道地性形成机制；③中药有效组分体内合成路径

中功能基因的筛选，即中药功能基因关联的中药品

质鉴定。随着分子生物学方法、统计分析技术的普

及和长足发展，分子谱系地理学研究方法为药用植

物研究提供了新的思路。 
谱系地理学（phylogeography）是 Avise 等[1]于

1987 年提出的一门研究近缘物种间或种内水平的

谱系地理分布原理和过程的新兴交叉学科，主要探

讨一个物种的基因谱系当前地理分布格局的历史

成因。由于结合了时间和空间尺度，谱系地理学在 
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研究种内进化过程中成为 能反映历史过程的基本

处理方法[2]。 
近几年，随着分子谱系地理学在濒危、珍贵植

物种群分布、迁移及濒危机制研究中的不断深入，

已为植物居群演化规律的研究提供了全新的理论指

导，并且实现了对多个濒危物种的有效保护等。研

究者进一步将分子谱系地理学方法深入到对药用植

物遗传多态性、药材道地性的遗传机制、药用植物

核心种质构建及药用植物功能基因的筛选等方面，

在药用植物资源领域成为新的研究热点。 
N  分子谱系地理学 

分子谱系地理学研究的核心在于探讨遗传变异

当前地理格局的历史成因，其重要的基础理论之一

为溯祖理论（coalescent theory）。溯祖理论是探讨追

溯等位基因共同祖先过程中谱系变化的数学和统计

学理论，为遗传漂变历程的反向理论，即依据现存

居群中存在的中性遗传变异，回推出此变异如何产

生的历史过程，即回推至共同祖先基因型所经历的

历史事件。目前在国际上分子谱系地理学已成为研

究居群遗传分化和进化历史的热点和亮点。 
2002 年以来，分子谱系地理学研究主要集中在

一些珍稀濒危植物的进化历史和保护[3]以及栽培作

物起源等方面的研究，如闫小玲[4]对我国甘肃、河南、

安徽、广东省，以及日本等地银杏 dinkgo biloba Linn. 
进行了cpDNA单倍型分析及微卫星标记筛选结合基

于 SSR 的银杏群体遗传结构分析，探讨研究了银杏

的遗传多样性、地理分布格局历史成因及濒危保护

策略；Zhang 等 [5]对南方红豆杉 Taxus chinensis 
(Pilger) Relhd. var. mairei (Lemee et Lév.) Cheng et L. 
K. Fu 叶绿体全基因进行了测序，得到包含 9 个内含

子片段的 113 个单拷贝基因，并在和相关被子植物、

裸子植物、蕨、地钱的对比研究中发现其单拷贝区

丢失了一个较大的反向互补重复区；银露梅

motentilla glabra Lodd.[6] 、 露 蕊 乌 头 Aconitum 
gymnandrum Maxim.[7] 、 伞 花 木 burycorymbus 
cavaleriei (Lévl.) Rehd. et Hand. -Mazz.[8]等植物也见

相关谱系地理学研究报道。近几年，分子谱系地理

学在药用植物遗传多样性、地理分布格局历史成因、

迁移、濒危机制等方面的研究越来越受到重视。分

子谱系地理学研究方法主要用到的是 DNA 分子标

记技术，包括随机扩增多态性 DNA（RAPD）、序列

特异扩增区域（SCAR）、限制性片断长度多态性

（RFLP）、扩增片断长度多态性（AFLP）、简单重复

序列间扩增（ISSR）等分子生物学技术[9]。分子谱系

地理学 早应用分子方差分析方法统计种群遗传多

样性及遗传分化参数，近年来结合统计分析技术发

展出了嵌套分支分析（NCA），这一分析方法能够对

居群的动态结构和历史事件发生的过程和时间顺序

有一清晰的认识，全面地反映居群的进化历史[3]。 
O  分子谱系地理学在药用植物研究中的应用 
OKN  中药材分子鉴定 

我国中药材由于人工栽培和人工定向选择以

及野生品种基因漂变等原因，其种质资源在形态

特征、内在质量和产量等方面均有较大差异。分

子谱系地理学通过分析叶绿体基因组内含子，同

时采用 DNA 测序和单核苷酸多态性分析能够得

到非道地与道地药材之间甚至各个种质之间的

DNA 差异[2,9]。郭宝均[10]运用 RAPD 分子标记技术

对小亳菊、杭白菊、大亳菊、特种亳菊、滁菊、杭

黄菊 6 种供试菊花进行了多态性分析，对这 6 种菊

花品种进行了有效聚类分析，其中小亳菊、特种亳

菊、大亳菊可聚为一大类；杭白菊和杭黄菊聚为一

类；滁菊单独为一支，从中可以得到小亳菊与特种

亳菊聚为亲缘关系极近的一小类；王含彦等[11]利用

筛选出的 12 个条带清晰的多态性引物对 15 份黄芪

Astragalus membranaceus (Fisch.) Bunge根部材料进

行 RAPD 分析，比较了各组间 Nei’s 遗传距离及各

组 Shannon’s 信息指数，得出地理来源相近的材料

具有更为相似的遗传背景这一结论。 
OKO  中药材道地性机制研究及功能基因的确定 

基于分子谱系地理学研究的道地药材分子鉴

定，不仅在于能够对有明显 DNA 差异的道地药材

进行准确的分子鉴定，更重要的是能够判断出道地

药材是否有明显 DNA 差异“烙印”，并对没有明

显 DNA 差异“烙印”的道地药材阐明其遗传上的

原因，探讨中药材道地性形成机制[2]。刘颖等[12]

运用 Southern 杂交、实时定量 PCR 等技术研究了

甘草 dlycyrrhiza uralensis Fisch. 的甲基戊二酰辅

酶 A 还原酶（HMGR）、鲨烯合成酶（SQS）、β-
香树酯醇合成酶（β-AS）基因多态性及这 3 个功

能基因的拷贝数组合多态性与甘草产地、形态及甘

草酸量的关联性，并指出甘草 3 个功能基因的拷贝

数多态性及组合多态性与产地相关性，可能成为解

析道地药材形成机制的关键因素之一。刘晓光等[13]

运用分子谱系地理学方法探讨了黄芩 pcutellaria 
baicalensis Georgi 及黄连 Coptis chinensis Franch. 
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原植物资源的遗传多态性和地理分布格局历史成

因，提出并展望了基于分子谱系地理学的野生资源

丰富和野生资源已丧失的药用植物核心种质构建

的应用前景。席培宇等[14]通过探讨研究 β-AS 单基

因多态性及表达量差异的相关性，得出 β-AS 基因

序列差异，特别是内含子的序列差异可能是导致甘

草道地性形成的原因之一。张雪梅等[15]通过检测

青藏高原多年生草本植物青海当归 Angelica nitida 
Wolff 16 个居群 147 份个体的 ITS 的序列变异阐明

了青海当归的地理分布格局历史成因，并且解释了

第四纪冰期气候波动与该物种迁移-扩张-再迁移-
再扩张的关系。陈晓辰等[16]通过探讨特定环境中

微生物群体 DNA 的多态性，研究了植物根际微生

态系统与道地药材形成机制及解决药用植物连作

障碍的问题。 
生物体内存在着多种多样的基因，其功能各

异，指导合成有特异功能的酶，对生物代谢活动及

次生代谢产物等进行调控，它们相互协同作用共同

完成生命过程[17]。向礼恩等[18]采用 qRT-RCR 技术

对不同组织中涉及青蒿素合成途径的 7 个功能基

因（HMGR、DXR、FPS、ADS、CYP71AV1、CPR、
AAR）的表达水平进行了分析，得出花可能是青

蒿素前体合成的主要部位，其中来自于 2-甲基-a-
赤藓糖醇 4-磷酸（MEP）途径的 DXR 对于青蒿素

积累具有较大贡献；ADS 在各组织中的表达量与

青蒿素的量完全一致，表现为正相关，表明 ADS
在青蒿素合成中起到重要作用，是该途径遗传改造

的重要靶点。据报道香叶基香叶基二磷酸合成酶

（GGPPS）基因编码蛋白具有 GG-PP 合酶的活性，

推测其可能是丹参中二萜类物质合成的主要合酶。

化文平等[19]从丹参中克隆出一条新的 GGPPS 基因

（SmGGPPS3），通过推测氨基酸序列实时定量 PCR
以及遗传互补实验说明 SmGGPPS3 编码蛋白具有

GG-PP 合酶的活性。另外，SmGGPPS3 在根部的

表达 高，这与丹参中丹参酮类物质主要在丹参根

部分布的特点类似，预示其很可能在丹参酮的合成

中起着关键的作用。SQS 及 β-AS 是甘草酸生物合

成途径中的 2 种关键酶，刘颖等[20]探讨研究了 3
种不同的 SQS1 基因和 β-AS 基因在酿酒酵母中的

共表达，通过 TLC 及 GC-MS 检测代谢产物 β-香
树脂醇的量。结果显示 SQS1 基因与 β-AS 基因共

表达有助于代谢产物 β-香树脂醇的积累，其中以

SQS12 为 好。 

P  分子谱系地理学在功能基因相关联的“基因组

学”的研究 
近年来，药用植物基因组学研究已经取得了长

足的进步。例如：中国医学科学院药用植物研究所

陈士林教授在全国第 9 届天然药物资源学术研讨会

上提出本草基因组计划策略，是针对药用植物进行

的全基因组测序和后基因组学研究的系列计划，并

将丹参、人参 manax ginseng C. A. Mey.、三七 manax 
notoginseng (Burk.) F. H. Chen 等列入计划的第一批

测序物种[21]。Lukas 等[22]对作为新兴的纯天然食物

和抗氧化剂的药用植物牛至 lriganum vulgare L. 
的全叶绿体基因组序列进行了详细研究，发现仅由

核苷酸 A 或 T 构成的 27 个完整单核苷酸片段，有

32 个二核苷酸片段和 2 个三核苷酸片段；与唇形目

另外 2 种重要植物的叶绿体 DNA 比较发现，其含

有一对一大一小的反向互补重复序列。李西文等[23]

应用454高通量测序技术对厚朴Magnolia officinalis 
Rehd. et Wils. 进行了叶绿体全基因组测序，结果表

明研究建立的标准测序流程适用于叶绿体基因组测

序，叶绿体基因组序列可有效区分厚朴及近缘物种。

梁鑫明等[24]对杜仲 bucommia ulmoides Oliv. DNA
样本进行随机打断，采用新一代高通量测序技术测

序，滤过低质量数据，对处理后数据进行 17-mer
分析，得出杜仲基因组的大小为 1.04 Gb，无明显的

杂合率且重复序列量较高。这为杜仲全基因组图谱

绘制方案的制定提供了重要依据。 
中国医学科学院药用植物研究所提出“本草基

因组计划”以来，已形成了以中药种质为对象的中

药DNA条形码鉴定和中药基因组学的新方法体系。

基于分子谱系地理学方法掌握的药用植物基因组，

可以确定药用植物中哪些基因决定着药效，这些基

因是如何发挥作用的，进而可以实现对中药的标准

化生产，在新品种培育中可以通过人工定向选择保

持药材的“道地血统”，将使得药品疗效更好、质量

更优。吴波 [25]通过对吴茱萸 bvodia rutaecarpa 
(Juss.) Benth. 超氧化物歧化酶（SOD）基因片段克

隆及单核苷酸多态性（SNP）分析，研究得出编码

亲水性酸性氨基酸的基因为 Cu/Zn-SOD 基因，编码

亲水性碱性蛋白的为 Mn/Fe-SOD 基因，这一成果

为提高吴茱萸抗旱能力以及抗旱新品种选育奠定理

论基础。邢朝斌等[26]通过刺五加 bleutherococcus 
senticosus (Rupr. et Maxim.) Maxim. SS 和 SE 基因

SNP 位点与刺五加总皂苷量的相关性研究，得出刺
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五加 SS 和 SE 基因存在 SNP，SE 基因 164～285 bp
位点的 AGAACG 与刺五加总皂苷高量组显著相

关，TAGTTC 与低量组显著相关的结论。刘颖等[27]

通过构建的 4 种 HMGR 基因突变型表达载体，研

究了 HMGR 基因多态性对产物甲羟戊酸积累的影

响，并确定了 GA 插入型突变的酶催化效率要明显

高于 L/V 型突变。 
Q  展望 

近几年，一方面，随着分子生物学方法、统计

分析技术的普及和长足发展，分子谱系地理学在药

用植物研究中的应用越来越系统化；另一方面，代

谢组学、转录组学、基因组学和生物信息学等多学

科理论的交叉与融合极大促进了一些关键因子、关

键基因的研究。但是，目前大部分中药材基于分子

谱系地理学的中药种质多样性和中药功能基因研

究、与功能基因相关的中药有效成分研究仍然没能

有机地整合起来。未来中药材研究，不仅要努力在

全部中药原材料普及 DNA 条形码技术，发现更多

的功能基因，或者是调控其活性成分的生物合成，

更需要以分子谱系地理学构建的中药材核心种质及

系统进化谱系为基础，以药用植物基因组框架图为

支持，结合各种“组”学和药物化学、生物信息学

等学科综合研究。真正建立起中药材科学完备的资

源体系和鉴定体系，方便中药材的研究、管理、经

营，使中药材走出国门，走向世界。 
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