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基于文献计量学的中药 DNA 条形码研究态势分析3 
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摘  要：目的  基于文献计量学对国内外中药 DNA 条形码的相关研究进行分析，进而了解此领域研究现状，揭示研究热点

和趋势以及提供参考和指导。方法  收集整理 Web of Science 核心合集数据库和中国知网（CNKI）数据库中 2000 年至 2023

年 12 月 31 日中药 DNA 条形码的相关研究文献，使用 CiteSpace 和 VOSviewer 对发文量、作者、机构、关键词共现网络等

进行可视化分析。结果  中药 DNA 条形码相关研究仍处于高水平研究阶段，预计未来几年该领域研究在国内外将继续保持

较高关注度。中、英文文献均形成以陈士林院士、姚辉、宋经元、孙伟等为核心的研究团队。中国中医科学院中药研究所、

中国医学科学院北京协和医学院分别为中、英文文献发文量最多的机构。高效通用的植物条形码的开发、基于 DNA 条形码

和叶绿体基因组测序的中药物种鉴定、种质资源保护、质量控制及中成药生物组分鉴定研究可能是近年的研究热点。结论  

广大科研工作者未来应致力开发高效通用的植物条形码，推动基于 DNA 条形码的中药种质资源鉴定及遗传多样性分析、药

用植物全基因组和细胞器基因组测序，将 DNA 条形码与理化分析方法相结合以实现药材质量综合评价，进一步将 DNA 条

形码技术引入中药全产业链，实现全程监管和可追溯。 
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Abstract: Objective  To analyze the related research on DNA barcoding in the field of Chinese materia medica (CMM) based on 

bibliometrics, to understand the current research status, reveal research hotspots and trends, and provide references and guidance. 

Methods  The relevant research literature on DNA barcoding in CMM was collected and organized from the Web of Science Core 

Collection database and the China National Knowledge Infrastructure database from 2000 to December 31, 2023. CiteSpace and 

VOSviewer were used to visualize and analyze the number of publications, authors, institutions, and keyword co-occurrence networks. 

Results  Currently, DNA barcoding research in CMM remains at a high level of research stage, and it is expected that the research 

will continue to maintain a significant attention domestically and internationally in the coming years. Both Chinese and English 

literature show core research teams led by academician Shilin Chen, Professors Hui Yao, Jingyuan Song, and Wei Sun. The Institute of 
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Chinese Materia Medica, China Academy of Chinese Medical Sciences, and Peking Union Medical College, Chinese Academy of 

Medical Sciences, are the institutions with the highest publication volume in both Chinese and English literature. The development of 

efficient and universal plant barcodes, identification of CMM species based on DNA barcoding and chloroplast genome sequencing, 

germplasm resource protection, quality control, and research on the identification of bioactive components of Chinese patent medicines 

may be recent research hotspots. Conclusion  In the future, researchers should focus on developing efficient and universal plant 

barcodes, promoting the identification and genetic diversity analysis of CMM germplasm resources based on DNA barcoding, 

advancing whole-genome sequencing of medicinal plants and organelle genomes, integrating DNA barcoding with physicochemical 

analysis methods to achieve comprehensive evaluation of medicinal material quality, further integrating DNA barcoding technology 

into the entire CMM industry chain to achieve full supervision and traceability. 

Key words: DNA barcoding; Chinese materia medica; bibliometrics; chloroplast genome; species identification; quality control. 

 

近年来，中药因具有多成分、多靶点、多通路

协同的治疗效应在众多疾病的预防和治疗中发挥

着重要作用[1-2]。然而，市场上约 4.2%的中药含有

替代品或掺假物，并且这一情况有进一步恶化的趋

势，不仅影响到医疗用药的安全性与有效性，还限

制了新药材的发掘[3-4]。因此，中药的准确认证关

系到其临床疗效和安全性。研究人员试图通过感官

评价、显微鉴定、理化鉴定来解决这一问题[5]。然

而，由于传统鉴定方法的局限性，仍存在一些问题

难以解决。 

DNA 条形码（DNA barcoding）是生物体内能

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[6]。DNA 条形码的出现使

中药鉴定进入分子鉴定时代，从而克服了传统鉴定

方法的局限性，使具有相似形态和化学特性的中药

能够准确鉴定[7]。DNA 条形码技术是利用一个或多

个标准化的较短 DNA 序列进行分类单元识别，是

识别和发现物种的新兴技术及强大分类学工具[8]。

因此，DNA 条形码被用以实现对各种中药产品进行

快速、省时和自动化的物种识别[9]。Hebert 等[10]于

2003 年确定细胞色素 C 氧化酶 1 号基因

（cytochrome C oxidase subunit I，COI）可以作为动

物全球生物识别系统的核心，并致力于构建采用

DNA 序列作为分类单元“条形码”的系统。这代表

着 DNA 条形码首先在动物系统中提出并逐渐获得

关注。而由于植物物种的线粒体基因组进化速率较

慢、遗传分化小等生物学特性，植物 DNA 条形码

研究相对滞后[11]。 

目前，由于“新一代”或“高通量”测序的兴

起，测序成本降低，并导致使用 DNA 或 RNA 数据

的植物学研究数量激增[12]。DNA 条形码技术极大地

增强人类监测、了解和利用生物多样性资源的能力，

其在生命科学、法医学、流行病学，以及医药、食

品质量控制等领域均具有广泛的应用前景。 

文献计量学分析是回顾重要出版物、分析当前

研究和预测未来研究趋势的有效方法，其通过数学

和统计方法相结合的定量分析，直观地突出某一领

域研究文献的计量特征，帮助研究人员掌握该领域

研究趋势 [13]。本研究应用 CiteSpace 6.2.R6 和

VOSviewer 1.6.20 软件分别对国内外中药 DNA 条

形码相关研究文献的发文量、作者、机构和关键词

进行分析，绘制可视化网络图谱，进而了解此领域

研究现状，揭示研究热点和趋势，以推动中药 DNA

条形码研究的深入和拓展，以及推动 DNA 条形码

在中药产业健康发展和中医药现代化等方面发挥更

重要的作用。 

1  资料与方法 

1.1  数据来源 

中文文献源于中国知网（ China National 

Knowledge Infrastructure，CNKI），进入高级检索窗

口设定检索条件：主题“DNA 条形码”，学科“中

药学”，发表时间设定为 2000 年 1 月 1 日至 2023 年

12 月 31 日，共检索得到 1 019 篇文献。英文文献源

于 Web of Science 核心合集数据库，进入高级检索

页面选择科学引文索引（ science citation index 

expanded）后设定检索式：[[[TS＝(DNA barcoding 

OR DNA barcode)] AND TS＝ (traditional Chinese 

medicine OR herbal medicine OR Chinese herbal OR 

materia medica)] AND DT＝(article OR review)] AND 

LA＝(English)，检索时限：2000 年 1 月 1 日至 2023

年 12 月 31 日，检索得到 344 篇文献。 

1.2  纳入标准 

（1）以 DNA 条形码为主题；（2）发表年限

2000—2023 年。 

1.3  排除标准 

（1）重复文献；（2）会议论文、科技成果、图
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书等文献；（3）不相关文献。 

1.4  研究方法 

中文文献以Refworks格式导出，采用CiteSpace 

6.2.R6 自带的格式转换功能完成数据转换，去除重

复文献和无关文献后得到 942 条有效题录，英文文

献以纯文本格式导出，去除重复文献和无关文献后

得到 343 条有效题录。使用 Excel 2019 进行年度发

文量分析；VOSviewer 1.6.20 用于作者、关键词的

共现分析；CiteSpace 6.2.R6 用于作者、机构的数据

特征分析、机构合作图谱、关键词突现图谱及关键

词时间线图的构建。 

2  结果 

2.1  文献时间分布特征及趋势分析 

对查找到的中文文献进行发文量分析，得到年

度发文量（图 1）。由图可知，中药 DNA 条形码研

究中文文献首次出现于 2007 年，英文文献首次出

现于 2008 年。总体而言年度发文量可以分为 3 个

阶段，（1）研究起步阶段（2007—2009 年）：发文量

较低，维持在 1～4 篇；（2）研究发展阶段（2010—

2013 年）：发文量呈现显著增长趋势；（3）研究高

潮阶段（2014—2023 年）：这一阶段维持在相对高

水平，虽有轻微波动，但总体保持在 85～135 篇，

预计未来几年中药 DNA 条形码研究在国内外将继

续保持高水平的研究活动。 

2.2  作者合作网络分析  

作者合作图谱是将中药 DNA 条形码研究文献

的作者作为研究对象，统计在该领域贡献突出的作

者，挖掘并具有较高学术价值的论文[14]。其中发文

频次高的作者节点间接反映了该作者在该领域的影

响力。对相关文献进行作者共现分析，如图 2 所示，

相关高频作者见表 1。 

 
图 1  中药 DNA 条形码相关研究发文量年度分布情况 

Fig. 1  Annual distribution of Chinese and English 

literature on Chinese materia medica (CMM) DNA 

barcoding related research  

由图 2 可知发文作者之间合作较紧密，图谱显

示姚辉、陈士林分别为中、英文文献发文量最高的

作者。中、英文文献均形成以中国医学科学院的陈

士林院士、姚辉、宋经元、孙伟等为核心的研究团

队，陈士林及其团队发文量位居前列、合作图谱位

于节点连接处，反映其在此领域的研究活跃度较高。

陈士林及其团队创建了基于 ITS2 的中药 DNA 条形

码鉴定方法体系，从基因层面解决中药物种真伪鉴

定的难题，通过全基因组解析提出灵芝为首个中药

基原药用模式真菌，完成并发表人参、丹参、赤芝、

菊花、卷柏、穿心莲、紫芝、紫苏、黄连、红豆杉、

黄花蒿等全基因组图谱和相关组学研究，在本草基

因组学研究中作出突出贡献[7,15-21]。此外，长春中医

药大学的张辉聚焦于动物源中药材的 DNA 分子鉴

定研究，为 COI 条形码准确鉴定《中国药典》中动

物药材提供了分子依据，扩充了 DNA 条形码数据

库中药用动物序列，并建立了利用此技术鉴定动物

药材的具体技术流程[22-24]。而北京中医药大学的刘 

 

图 2  中药 DNA 条形码研究中 (A)、英 (B) 文文献作者合作图谱 

Fig. 2  Collaboration maps of authors in Chinese (A) and English (B) literature on CMM DNA barcoding research  
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表 1  中药 DNA 条形码研究中、英文文献高产作者信息 (Top 10) 

Table 1  Information of high-yielding authors in Chinese and English literature on CMM DNA barcoding research (Top 10) 

中文文献作者 
发文

量/篇 
单位 英文文献作者 

发文

量/篇 
单位 

姚辉 62 中国医学科学院、北京协和医学院药用

植物研究所 

Chen Shilin 29 Chengdu University of Traditional Chinese 

Medicine 

宋经元 57 中国医学科学院、北京协和医学院药用

植物研究所 

Sun Wei 19 China Academy of Chinese Medical Sciences 

陈士林 53 中国中医科学院中药研究所，中国医学

科学院药用植物研究所 

Song Jingyuan 17 Southern University of Science & Technology 

石林春 38 中国医学科学院、北京协和医学院药用

植物研究所 

Yao Hui 16 Chinese Academy of Medical Sciences-Peking 

Union Medical College 

孙伟 37 中国中医科学院中药研究所 Xiong Chao 12 Western Sydney University 

张辉 26 长春中医药大学 Han Jianping 12 Chinese Academy of Medical Sciences-Peking 

Union Medical College 

向丽 23 中国中医科学院中药研究所 Shaw Pangchui 11 Chinese University of Hong Kong 

刘春生 22 北京中医药大学 Moon Byeong Cheol  8 Korea Institute of Oriental Medicine (KIOM) 

刘霞 21 武汉理工大学 Yang Sungyu  8 Korea Institute of Oriental Medicine (KIOM) 

胡志刚 21 湖北中医药大学 Shi Linchun  8 Chinese Academy of Medical Sciences-Peking 

Union Medical College 

春生侧重于药用植物和中药材系统鉴定及质量评估

方面的研究，形成了分子-性状-显微-地理-基原的疑难

药材系统鉴定方法体系[25-27]。西悉尼大学的 Xiong 

Chao 主要致力于利用条形码结合高分辨熔解

（barcoding high resolution melting，Bar-HRM）分析进

行药用植物鉴定及真伪分析[28-29]。香港中文大学的邵

鵬柱专注于开发各种分子技术鉴别中药材和研究其

质量，以及建立了国内首个中药基因条形码库[30-33]。 

2.3  机构合作网络分析 

对中、英文文献进行机构合作网络的可视化图

谱分析，如图 3 所示，相关高产机构（Top10）见表

2。中文文献机构可视化图谱（图 3-A）中共包含 299

家研究机构，机构间共有 494 条连线。英文文献机

构可视化图谱（图 3-B）中共包含 258 家研究机构，

机构间共有 427 条合作连线。 

中国中医科学院中药研究所、中国医学科学院

北京协和医学院分别为中英文文献发文量最多的机

构。中国中医科学院中药研究所（0.28）、中国科学

院（0.31）分别为中、英文文献机构中心度最高的机

构。表明这些机构在推动中药领域的 DNA 条形码 

 

图 3  中药 DNA 条形码研究中 (A)、英 (B) 文文献机构合作图谱 

Fig. 3  Collaborative maps of institutions in Chinese (A) and English (B) literature on CMM DNA barcoding research 

A B 
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表 2  中药领域 DNA 条形码研究中、英文文献高产机构信息 (Top 10) 

Table 2  Information of high yielding institutions in Chinese and English literature on CMM DNA barcoding research (Top 10) 

中文文献机构 频次/次 中心度 英文文献机构 频次/次 中心度 

中国中医科学院中药研究所 80 0.28 Chinese Academy of Medical Sciences-Peking 

Union Medical College 

59 0.04 

中国医学科学院北京协和医学院

药用植物研究所 

60 0.13 Institute of Medicinal Plant Development-CAMS 58 0.05 

湖北中医药大学 46 0.19 China Academy of Chinese Medical Sciences 57 0.06 

北京中医药大学中药学院 32 0.14 Peking Union Medical College 56 0.05 

中国食品药品检定研究院 23 0.03 Institute of Chinese Materia Medica 45 0.10 

长春中医药大学 21 0.00 Chinese Academy of Sciences 35 0.31 

北京中医药大学 18 0.04 Hubei University of Chinese Medicine 18 0.03 

广州中医药大学 17 0.02 Chinese University of Hong Kong 15 0.02 

武汉理工大学化学化工与生命科

学学院 

15 0.01 Korea Institute of Oriental Medicine (KIOM) 12 0.00 

北京协和医学院 15 0.00 Beijing University of Chinese Medicine 11 0.00 

研究方面具有显著贡献[34]。 

2.4  关键词共现分析 

对文献中高频和高中心度关键词进行分析并构

建可视化图谱（图 4），可以探寻到该领域的研究热

点[35]。 

分子鉴定、鉴定、identification、plants、species 

identification、phylogen 等高频关键词（表 3）反映

了中药 DNA 条形码研究的主要研究方向为中药种

质资源鉴定及遗传多样性分析。ITS2、sequence 和

psbA-trnH 序列等高频关键词聚焦于高效、通用的

植物条形码的开发。混伪品、指纹图谱等关键词聚

焦于中药材混伪品的鉴定以及结合液质联用技术进

行质量控制研究。 

2.5  关键词突现分析 

关键词突现是指关键词在短时间内出现频次明

显增加的情况，表示这段时间内对其关键词的关注

度升高，还可以展示不同时期研究热点的转移以及

据此判断潜在的发展趋势与前沿研究[36]。中、英文文

献关键词突现可视化图谱如图 5 所示。在十多年发

展过程中，中文文献共出现 25 个突现词（图 5-A），

可分为 2 个阶段。2007—2014 年主要聚焦于以菊科、

威灵仙、鹿茸及羌活等植物的基因组表征、亲缘关系

及物种基原的鉴定。2016—2023 年是研究的高水平

阶段，主要包括钩藤属、苍术属、积雪草等植物的种 

 

图 4  中药 DNA 条形码研究中 (A)、英 (B) 文文献关键词的共现网络 

Fig. 4  Co-occurrence network of keywords in Chinese (A) and English (B) literature on CMM DNA barcoding research  

A 
 

B 
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表 3  中药 DNA 条形码研究中、英文文献高频关键词 

Table 3  High-frequency keywords in Chinese and English 

literature on CMM DNA barcoding research 

中文关键词 频次 英文关键词 频次 

DNA 条形码 529 identification 132 

分子鉴定 175 DNA barcoding 110 

ITS2 164 authentication  90 

鉴定 130 DNA barcode  57 

混伪品  73 ITS2  45 

ITS2 序列  69 plants  41 

psbA-trnH  46 phylogeny  40 

指纹图谱  39 sequence  37 

ITS  38 species identification  37 

鉴别  38 DNA  36 

质资源鉴定及遗传多样性分析、基于 DNA 条形码的

中药质量标准研究等。此外，中成药作为近年连续性

最高的突现词，提示基于基因组学的中成药生物组

分鉴定研究可能是近年的研究热点。 

英文文献共出现 25 个突现词（图 5-B）。2009—

2017 年主要研究通过 DNA 条形码技术对传统药

用植物及其替代品和掺杂物进行分子鉴定、药用植

物基因组表征及系统发育分析、开发用于药用植物

物种鉴定的 DNA 条形码。2018—2023 年，叶绿体

基因组、质量控制、DNA 条形码作为近 3 年突现

强度较高的关键词，提示基于 DNA 条形码的质量

控制及药用植物叶绿体基因组测序的可能是近年

研究热点。 

2.6  关键词聚类及时间线图分析 

以发表时间为 X 轴，聚类编号为 Y 轴，得到中

药 DNA 条形码研究的关键词聚类时间线图（图 6）。

时间线图可展现各个研究热点的时间跨度以及不同

研究热点之间的相互联系，进而展示中药领域 DNA

条形码研究热点变化及未来研究趋势[37]。 

利用软件以每年作为 1 个时区，将所纳入 297

个关键词结合发表时间和聚类得出 2000—2023 年

中药DNA条形码研究中文文献关键词时间线图（图

6-A）。图谱共形成 11 个聚类，即#0 鉴定、#1 金银

花、#2 分子鉴定、#3 混淆品、#4 精准煮散饮片、

#5 物种鉴定、#6 中药材、#7 性状鉴定、#8 抗氧化、

#9 质量标准、#10 中药资源。 

将所纳入 280 个关键词结合发表时间和聚类得

出 2000—2023 年中药 DNA 条形码研究英文文献关

键词时间线图（图 6-B）。图谱共形成 13 个聚类， 

 

 

图 5  中药 DNA 条形码研究中 (A)、英 (B) 文文献关键词

突现图谱 

Fig. 5  Keyword emergence maps of Chinese (A) and 

English (B) literature on CMM DNA barcoding research 

即#0 drug safety、#1 molecular authentication、#2 

drugs、#3 species identification、#4 Chinese medicine、

#5 herbal medicine、#6 traditional chinese medicine、

#7 conservation、#8 DNA matabarcoding、#9 DNA 

barcode、#10 herbal medicines、#11 herbal materials、

#12 chloroplast genome。由图可知#0 drug safety、#1 

molecular authentication、#3 species identification、

#5 herbal medicine、#7 conservation、#12 chloroplast 

genome 6个聚类模块在时间线图上主要分布于研究 

A      Top 25 keywords with the strongest citation bursts 
keywords  year  strength begin end          2007—2023 

2014 
2014 
2014 
2014 
2014 
2014 
2022 
2022 
2022 
2022 
2022 
2022 
2022 
2022 
2022 
2022 
2023 
2023 
2022 
2022 
2022 
2022 
2022 
2022 
2022 

4.97 
2.17 
1.99 
1.63 
1.56 
1.46 
3.19 
2.58 
2.09 
2.05 
2.01 
2.00 
1.84 
1.74 
1.66 
1.66 
1.61 
1.61 
1.54 
1.52 
1.52 
1.52 
1.51 
1.37 
1.36 

2007 
2013 
2011 
2011 
2012 
2010 
2016 
2013 
2015 
2015 
2016 
2016 
2010 
2016 
2019 
2019 
2021 
2021 
2015 
2020 
2020 
2015 
2016 
2014 
2015 

 

鉴定 
亲缘关系 
威灵仙 
鹿茸 
羌活 
菊科 
形状鉴定 
研究进展 
茜草 
质量标准 
柴胡 
动物药 
中药鉴定 
重楼 
易混品 
挥发油 
钩藤属 
巴戟天 
积雪草 
苍术属 
北柴胡 
生药学 
升麻 
中成药 
白术 

2007 
2013 
2011 
2011 
2012 
2010 
2016 
2015 
2015 
2015 
2016 
2016 
2015 
2016 
2019 
2019 
2021 
2021 
2015 
2020 
2020 
2015 
2016 
2015 
2015 

B      Top 25 keywords with the strongest citation bursts 
keywords       year  strength begin end         2008—2023 

2013 
2016 
2016 
2016 
2016 
2016 
2016 
2016 
2013 
2019 
2019 
2016 
2019 
2019 
2016 
2016 
2019 
2022 
2022 
2022 
2019 
2023 
2022 
2023 
2023 

4.02 
2.19 
1.66 
4.11 
4.09 
3.87 
3.26 
3.23 
1.78 
2.46 
2.32 
2.14 
1.97 
1.91 
1.89 
1.71 
2.97 
2.53 
2.07 
1.96 
1.79 
3.01 
2.57 
1.95 
1.87 

2009 
2010 
2009 
2011 
2011 
2012 
2013 
2011 
2011 
2014 
2015 
2015 
2016 
2016 
2014 
2014 
2017 
2015 
2011 
2019 
2018 
2018 
2014 
2021 
2018 

 

dna barcode 
rdna 
plants 
rbcl 
land plants 
region 
sequences 
phylogeny 

products 
pcr 
substitution 

renaissance 
herbal drugs 
wildlife forensics 
herbal medicines 
adulteration 
evolution 
hrm analysis 
food 
performance 
herbval medicine 
selection 
genes 

2009 
2010 
2009 
2011 
2011 
2012 
2013 
2011 
2011 
2014 
2015 
2015 
2016 
2016 
2014 
2014 
2017 
2017 
2017 
2019 
2018 
2020 
2020 
2021 
2020 
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图 6  中药 DNA 条形码研究中 (A)、英 (B) 文文献关键词时间线图谱 

Fig. 6  Timeline atlas of keywords in Chinese (A) and English (B) literature on CMM DNA barcoding research 

的中后期，提示这些关键词代表的基于 DNA 条形

码和叶绿体基因组测序的植物源中药物种鉴定和中

药种质资源保护可能是研究热点。 

2.7  高被引论文分析 

对中药DNA条形码研究高被引论文进行分析，

有助于把握学术动态，揭示学科发展前沿[38]。中、

英文献高被引文献如表 4、5 所示。 

陈士林院士于 2013 年在《中国中药杂志》发表

的题为“中药材 DNA 条形码分子鉴定指导原则”

是中文文献中被引频次最高的文献，该论文介绍了

中药材 DNA 条形码分子鉴定指导原则及其起草说

明，并对该原则在中药材鉴定方面的应用前景进行

展望，为中药材准确、可靠鉴定及临床用药安全提

供新的技术手段[20]。被引频次排名第 2 的中文文献

是陈士林院士于 2007 年在《世界科学技术—中医

药现代化》杂志发表的题为“基于 DNA barcoding

（条形码）技术的中药材鉴定”，是中药 DNA 条形

码研究的开创论文，该文献介绍了 DNA 条形码的

产生、发展和研究现状，探讨其在中药材鉴定中应

用的技术方法、技术路线、关键问题以及应用范围，

为 DNA 条形码在中药材鉴定中的应用奠定了坚实

基础[19]。 

Techen Natascha 于 2014 年在 Current Opinion 

in Biotechnology 发表的题为“DNA barcoding of 

medicinal plant material for identification”是英文文

献中被引频次最高的文献。在这篇综述中，作者

讨论了选择用于提供条形码的基因组区域和分子

方法、可用的数据库以及使用高通量测序的潜在

未来[39]。Sucher Nikolaus J.于 2008 年在 Planta 

Medica 发表的题为“Genome-based approaches to  

A 

B 
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表 4  中文高被引文献分析 

Table 4  Analysis of Chinese literature with high citation frequency 

序号 标题 第一作者（年份） 期刊 被引频次 影响因子 

1 中药材 DNA 条形码分子鉴定指导原则 陈士林（2013） 中国中药杂志 540 4.951 

2 基于 DNA barcoding（条形码）技术的中药材鉴定 陈士林（2007） 世界科学技术—中医药现代化 359 2.378 

3 中药鉴定学新技术新方法研究进展 陈士林（2012） 中国中药杂志 317 4.951 

4 中药 DNA 条形码鉴定体系及研究方向 陈士林（2011） 世界科学技术—中医药现代化 311 2.378 

5 重楼属药用植物 DNA 条形码鉴定研究 朱英杰（2010） 药学学报 234 2.368 

表 5  英文高被引文献分析 

Table 5  Analysis of English literature with high citation frequency 

序号 标题 第一作者 (年份) 期刊 被引频次 影响因子 

1 DNA barcoding of medicinal plant material for 

identification 

Techen Natascha 

 (2014) 

Current Opinion in 

Biotechnology 

202  7.1 

2 A renaissance in herbal medicine identification: From 

morphology to DNA 

Chen Shilin 

 (2014) 

Biotechnology Advances 184 12.1 

3 Genome-based approaches to the authentication of 

medicinal plants 

Sucher Nikolaus 

 J. (2008) 

Planta Medica 142  2.1 

4 An authenticity survey of herbal medicines from markets in 

China using DNA barcoding 

Han Jianping 

 (2016) 

Scientific Reports 118  3.8 

5 Authentication of the family Polygonaceae in Chinese 

pharmacopoeia by DNA barcoding technique 

Song Jingyuan 

 (2009) 

Journal of Ethnopharmacology 116  4.8 

the authentication of medicinal plants”不仅是被引频

次排名第 3 高的文献，更是该领域在英文首次发表

的论文，该文介绍了分子生物学技术在基因组鉴定

中的应用、植物基因组认证的分子基础以及基于

DNA 的药用植物认证应用前景，有力推动了药用植

物分子“条形码”的生成[40]。 

此外，在中文文献中被引频次最高的前 4 篇文

献及英文被引频次第 2 的文献的第 1 作者均为陈士

林院士，提示其团队提出的本草基因组学为利用基

因组学解决药用植物面临的品种混乱、退化、品质、

道地性等科学问题提供了理论和方法，并取得了显

著的成就，其研究在学术界具有重要影响力。 

3  讨论 

自 2003年加拿大 Paul Hebert 教授提出DNA 条

形码概念以来，DNA 条形码技术已经引起了国际科

学界、政府机构和公众的广泛关注[41]。生物技术和

植物分类学领域的平行发展使物种的探索和快速鉴

定重新受到重视。如今，植物源传统药物的使用正

在增加，产品需求和效用预计将占世界人口的

80%[42]。DNA 条形码技术的发展已有效地用于药用

植物和中药产品的鉴定，保证了消费者的安全[43]。

根据国际生物条形码联盟（Consortium for the 

Barcode of Life，CBOL）植物工作组和 2010—2020

年关于 DNA 条形码的出版物数量，ITS 和 ITS2、

rbcL、matK、trnL-trnF、psbA-trnH、ycf1 和 rpoC1

是目前最受关注的 7 大植物单位点条形码[44]，这些

条形码对植物物种的鉴别具有较高的准确性。此外，

以 matK＋rbcL 及 ITS2＋psbA-trnH 组合为代表的

多位点条形码逐渐成为满足普适性、序列质量、可

鉴别性和成本适宜的一种最佳解决方案[45]。 

DNA 条形码由于其操作简单、识别成功率高、

可重复性好等优点，应用越来越广泛。DNA 条形码

及其衍生技术与其他技术的结合已成为中药材、中

成药鉴定的新趋势，极大地促进了中药种质资源保

护及中成药成分的分析。由于高通量测序、等温扩增

等技术与 DNA 条形码的结合，开启了后 DNA 条形

码时代。出现了以叶绿体 trnL(UAA) 内含子为代表

的迷你条形码、叶绿体全基因组为代表的超级条形

码及能够同时识别复杂样品或加工混合物中每一个

物种的元（宏）条形码等 DNA 条形码衍生技术[46-48]，
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拓宽了 DNA 条形码的应用范围，有助于提高中药

材质量控制、可追溯性和安全性，为中药产业的可

持续发展提供了科学支持。 

本研究通过 CiteSpace 和 VOSviewer 对文献的

可视化功能，挖掘中药 DNA 条形码相关研究热点并

探寻未来发展方向，为广大研究者提供参考，以期促

进学科的发展和知识的积累，推动中药 DNA 条形码

研究的深入和拓展。目前，中药 DNA 条形码相关研

究仍处于高水平研究阶段，预计未来几年该领域研

究在国内外将继续保持较高关注度。中、英文文献均

形成以陈士林院士、姚辉、宋经元、孙伟等为核心的

核心团队。中国中医科学院中药研究所、中国医学科

学院北京协和医学院分别为中英文文献发文量最多

的机构。关键词共现分析显示中药种质资源鉴定及

遗传多样性分析、高效通用的植物条形码的开发、中

药材混伪品的鉴定以及结合液质联用技术的质量控

制研究在此领域获得了较高的关注度。高被引论文

提示陈士林团队在此领域取得了显著成就并具有重

要影响力，其团队提出的本草基因组学为利用基因

组学解决药用植物面临的品种混乱、退化、品质、道

地性等科学问题提供了理论和方法。关键词突现分

析显示，中成药、叶绿体基因组、质量控制、DNA 条

形码为近年连续性最高的突现词，提示基于 DNA 条

形码的中药质量控制、中成药生物组分鉴定及药用

植物叶绿体基因组测序可能是近年研究热点。关键

词聚类及时间线图分析同样提示基于 DNA 条形码

和叶绿体基因组测序的植物源中药物种鉴定与种质

资源保护是未来研究趋势。 

4  结论 

本研究采用文献计量学方法深入分析中药DNA

条形码相关研究，结果提示广大科研工作者未来应

致力于以下几方面：（1）开发高效通用的植物条形

码；（2）推动基于 DNA 条形码的中药种质资源鉴定

及遗传多样性分析；（3）推动药用植物全基因组和细

胞器基因组测序，为分子标记选择和系统发育分析

提供坚实的基础；（4）将 DNA 条形码与理化分析方

法结合，开发中药材质量综合评价体系；（5）进一步

将 DNA 条形码技术引入中药全产业链，建立中药全

产业链追溯体系，实现全程监管和可追溯。以期推动

中药 DNA 条形码研究的深入和拓展以及推动 DNA

条形码在中药质量控制、种质资源鉴定、遗传多样

性、中药产业健康发展和中医药现代化等方面发挥

更重要的作用。 

利益冲突  所有作者均声明不存在利益冲突 
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