
植物遗传资源学报 2021，22（5）：1209-1218
Journal of Plant Genetic Resources DOI：10.13430/j.cnki.jpgr.20210315005

黄精属植物 DNA 分子鉴定技术应用研究进展
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摘要：黄精属植物分布广泛、资源丰富、类群复杂、栽培历史悠久，具有重要的药用、经济、观赏与文化价值。在大健康的

时代背景下，黄精作为中国传统中药材，其潜在市场和广泛用途不断受到人们的重视与发掘。随着分子生物学科研究的完善

与深入，先后出现了多种基于 DNA 水平的分子鉴定技术，加速黄精属相关领域的研究并取得了较为丰硕的成果。本文对近

年来有关 DNA 分子鉴定技术（分子标记和 DNA 条形码）在黄精属植物的应用现状与进展进行了综述，着重综述遗传多样

性、种质鉴定、系统发育、分子标记辅助育种等方面的研究进展，并对分子标记技术在黄精属应用中存在的问题及前景进行了

讨论，以期在相关领域为今后黄精属的分子标记研究提供参考和对照，并对其资源保护及开发利用提供一定借鉴。
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Abstract：The genus Polygonatum Mill. represents a wide geographical distribution，abundant resources，
complex taxa and a long cultivation history，and they are considered to be important with the medicinal，
economic，ornamental and cultural value. Under the background of the era of the concept of great health，
Polygonati Rhizoma as a traditional Chinese herbal medicine，its potential market and wide range of applications 
are constantly being valued and explored. With the improvement and development of molecular biology research，
a variety of molecular identification techniques based on DNA level have emerged，which has accelerated the 
related research field of Polygonatum and achieved many fruitful results. In this paper，we review the current 
status and progress of the genus Polygonatum about DNA molecular identification techniques（such as molecular 
marker and DNA barcode） in recent years，especially focusing on the research of genetic diversity，germplasm 
identification，phylogeny，etc. The problems and prospects of molecular marker technology are discussed in the 
application of Polygonatum. We hope to provide references and comparisons for future molecular marker research 
of Polygonatum in related field and scientific references for efficient protection and utilization of plant resources.
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黄精属（Polygonatum Mill.）隶属于天门冬目

天门冬科多年生草本植物，全球有 60 余种，广泛分

布于北温带地区［1］。中国黄精属植物近 40 种，其

中大半是特有种，是该属植物分布与分化中心［2］。 
黄精属植物集药用价值、观赏价值、经济价值、社

会文化价值于一体。自黄精属成立以来，该属属
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下分类和种的识别与鉴定是一个十分困难的问 
题［3］。这是由于黄精属形态上具有过渡性、地理分

布上存在重叠性而造成本属植物复杂的类群关系，

亦导致同属中药材黄精和玉竹的原植物栽培与药用

混乱。随着分子生物学技术的发展，基因组分子鉴

定技术成为继形态鉴定、显微鉴定和理化鉴定之后

较为可靠的鉴定与分类手段。该技术源于 DNA 序

列水平的遗传变异，包括替换、缺失、插入等［4］。它

能够直接在 DNA 分子水平上检测生物间的差异，

具有准确度高、特异性强、重复性好及快速、微量等

优点［5-6］。分子鉴定技术建立至今，已在物种遗传多

样性研究、种质资源评价、亲缘关系研究、品种鉴定、

遗传图谱构建和辅助育种等方面得到广泛应用，弥

补了传统分类及育种方法的不足，成为经典的形态

学鉴定有力的辅助工具［7］。

本文将从 DNA 分子鉴定技术在该属的国内外

应用研究现状和进展进行扼要总结，旨在推动黄精

属植物资源的科学保护与合理利用。

1　分子标记技术在黄精属中的应用

在植物分类鉴定、系统发育、遗传多样性分析及

育种等领域，分子标记技术已有广泛而深入的应用。

它不仅是黄精属形态分类及传统育种手段的有力辅

助与补充，而且还成为黄精属种质资源鉴定与遗传

多样性等研究的重要支撑技术。作者根据文献，对

有关黄精属植物分子标记研究应用情况进行了简单

总结与归纳（表 1）。
1.1　RFLP 技术

1980 年，Botstein 等［8］首次提出限制性片段长

度多态性技术（RFLP，restriction fragment length 
polymorphism），它作为最早基于 DNA 分子水平的

标记技术，其原理是检测基因组在限制性内切酶

（Restriction endonuclease）切割后形成的特定 DNA 片

段的大小。该技术已被广泛应用于物种鉴定、亲缘关

系分析、种质资源遗传多样性测定、基因组遗传图谱

构建等方面。但是 RFLP 技术操作繁琐，耗时长，不仅

对选用的限制性内切酶要求严格，而且涉及到放射性

物质的使用，对人体有一定危害，故而在一定程度上

影响了该技术的应用与发展［9-10］。而后在 PCR 基础

上建立了限制性片段长度多态性聚合酶链反应（PCR-
RFLP）技术，才在一定程度上打破该技术的局限，但是

增加了内切酶的研究成本与酶组合筛选工作量。

关于 RFLP 技术在黄精属上的应用并不多。

Wu 等［11］运用 PCR-RFLP 技术手段对 Polygonatum 

odoratum（Mill.） Druce 与 Polygonatum simizu Kitag.  
叶绿体基因组 trnK 和 rpl16 两个基因片段进行比

较，并结合其他证据，对 Polygonatum simizu Kitag. 的
分类学位置提出自己的观点。他认为 Polygonatum  
simizu Kitag. 隶属于 Polygonatum odoratum（Mill.） 
Druce 是不合理的，应该将 Polygonatum simizu Kitag.  
从 Polygonatum odoratum（Mill.）Druce 独立出来。

吴世安等［12］通过对黄精属中 2 个叶绿体基因片

段（trnK 和 rpl16）进 行 PCR-RFLP 分 析，结 果 表

明：黄精属轮生叶和对生叶种类是复系关系，互生

叶种类自成一单系；通过分子生物学证据支持将

金佛山黄精由鹿药属转隶黄精属的观点。Tamura 
等［13］对黄精属 17 种及 1 变种的 trnK 基因进行 PCR-
RFLP 分析，支持将黄精属分成 sect. Polygonatum 和

sect. Verticillata 两组，其分子分类结果与之前根据染

色体基数与花丝微形态特征得到的分类结论相一 
致［14］。作为早期分子标记技术，在黄精属物种分类

鉴定与系统发育分析已经有了一定程度应用。

1.2　RAPD 技术

1990 年，Williams 等［15］在 PCR 技术的基础上

开发随机扩增多态性 DNA 分子标记技术（RAPD，

random amplified polymorphic DNA），它 以 整 个 基

因组 DNA 为模板进行多态性检测，目前此技术已 
广泛应用于物种鉴别、亲缘关系分析及抗性基因的

研究上。其优点是操作简便，自动化高，所需样品

DNA 量少、纯度低，并且不需要 DNA 序列信息。但

是该技术存在显性遗传问题，不能区分纯合型与杂

合型，而且结果影响因素（温度、反应物影响、污染问

题）较多，从而导致试验的稳定性与重复性不佳［16］。

RAPD 技术在黄精属的研究主要体现在遗传

多样性研究与种质资源鉴定 2 个方面。朱艳等［17］

采用 RAPD 分子标记方法，通过对黄精属 6 种药

用植物进行亲缘关系分析，验证了该属植物在同科

属级分类上特征明显，但属内物种分类存在交叉现

象。林丽美［18］采用 RAPD 方法鉴别中药材玉竹及

其同属的混伪品，并对湖南道地产地玉竹与其他地

区玉竹进行分析，建立玉竹亲缘关系树型图，该图

的 UPGMA 聚类结果与用经典分类研究一致，可将

同属植物玉竹和黄精明显地区分开来。2002 年，刘 
塔斯等［19］对玉竹及其混淆品进行了 RAPD 分析，

结果表明，玉竹、黄精遗传差异显著，道地药材玉竹

和其他产地玉竹已发生遗传分化，表明 RAPD 技术

可以应用于药材玉竹的鉴定以及成为玉竹品质评价

的有效工具。从以上研究成果可以看出 RAPD 技
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术在一定程度上能够解决黄精属的属级分类关系以

及对种间甚至种内进行鉴别，但是依然不能很好地

解决黄精属内系统分类问题。

1.3　SSR 分子标记

简单序列重复（SSR，simple sequence repeats）又

称微卫星（Microsatellite）［20］，是指广泛存在于真核生

物整个基因组中简短串联重复的核苷酸序列，最早

由 Tautz（1989）发现［21］。该技术是根据 SSR 序列重

复单位、数目、程度的多态性以及自身两端序列相对

保守的特性，以基因组内 SSR 序列为基础开发的。

作为目前应用最广泛的分子标记技术之一，

SSR 分子标记在黄精属植物中亦多有应用。朱巧

等［22］采集 60 份黄精属植物材料，利用 SSR 分子标

记产生的多态性数据进行遗传差异性和群体结构的

分析，结果表明黄精属植物遗传多样性丰富，变异幅

度大，种的界限相对模糊，互生叶系与轮生叶系的某

些植物存在差异减小的现象；西部地区的遗传多样

性较其他地区高，可能是我国黄精属植物的起源中

心。王世强等［23］采用 12 对 SSR 引物对 32 个野生

黄精种质材料进行相关分析发现，SSR 聚类结果能

够反映供试黄精材料的亲缘关系。基于相关数据构

建的 DNA 指纹图谱，试验的所有种质材料都能得到

高效区分。随着高通量测序技术发展以及测序成本

的降低，基于转录组数据衍生的 EST-SSR 技术在多

花黄精 SSR 位点分析、标记开发、功能基因挖掘等方

面已经得到相关验证与应用［24-25］。陈友吾等［26］通

过对多花黄精转录组测序数据鉴定与分析发现，其

转录组 SSR 位点出现频率高，重复单元类型丰富，多

态性较高，为黄精属内种间物种的分子鉴别、多花黄

精优良品种的分子辅助育种提供技术手段。

1.4　ISSR 分子标记

ISSR（Inter-simple sequence repeat）即简单重复

序列区间，由加拿大蒙特利尔大学学者 Zietkiewicz
等［27］于 1994 年提出，该技术是基于真核生物基因

组微卫星的特性与 PCR 技术的基础上建立与发展

起来的，同 RFLP 分子标记技术一样，具有无需预先

克隆和测序，成本相对较低；操作流程简便、快捷；

多为显性标记，稳定性强；退火温度较高，重复性好；

产物多态性丰富，特异性强等优点［28-30］。但是 PCR
反应条件要求较高，无法区分纯合和杂合［31］。

目前，ISSR 技术广泛应用于黄精属种质资源

的鉴定、遗传多样性及亲缘关系分析、指纹图谱构

建。徐惠龙等［32］利用 ISSR 技术鉴别两种闽产易混

黄精属植物：多花黄精与长梗黄精，发现这两种植

物遗传多样性较高，种质资源丰富，种质间分化差异

大，认为 ISSR 技术可为黄精属种质鉴别提供新的方

法与参考依据。周晔等［33-35］通过试验证实 ISSR 技

术适用于玉竹、多花黄精、小玉竹、黄精、卷叶黄精等

黄精属植物分子水平的区分与鉴定。卜静等［36］通

过对野生居群玉竹与栽培居群玉竹的 ISSR 分析比

较发现：野生居群玉竹遗传多样性高于栽培玉竹，

地理来源相同的野生居群与栽培玉竹亲缘关系更加

接近。就目前相关资料文献来看，此项技术依然缺

乏优质基因的发掘和定位等相关方面的深入研究与 
利用。

1.5　SCoT 分子标记

2009 年 Collard 等［37］共同开发一种基于单引

物扩增反应的新型目的基因标记技术：目标起始

密码子多态性分子标记（SCoT，start codon targeted 
polymorphism）。该技术是通过 DNA 序列中 ATG
翻译起始位点侧翼的保守性设计单引物，具有操作

简便、重复性与稳定性好、引物设计简单且通用性

强、能产生和性状连锁的标记等优点。

SCoT 分子标记作为一种新型分子标记技术，

在黄精属的应用上起步较晚，相关研究报道较少。

刘跃钧等［38］以 19 份不同种源的黄精（Polygonatum 
Mill.）为试材，利用 SCoT 分子标记技术对材料进

行遗传多样性研究，结果显示验证筛选出的 15 个

SCoT 引物，一共扩增出 500 条 DNA 片段，其中 498
条具有多态性，多态性比率为 99.6%，供试黄精种质

间的遗传相似系数范围为 0.5540~0.7340，说明不同

种质资源黄精有着较丰富的遗传多样性，SCoT 标

记可以为黄精的分类及鉴别提供一定的依据。焦 
劼［39］从 85 条 SCoT 引物中筛选出 10 条扩增效率

高、多样性与重复性好的引物进行种质资源的分子

标记实验。UPGMA 系统聚类分析显示，种质资源

间的相似性系数的范围为 0.67~0.93，其聚类方式可

以对黄精种质资源进行分类鉴定，但与通过 ISSR
分子标记得到的结果差异较大。

1.6　SCAR 标记

1993 年，Paran 等［40］在 RAPD-PCR 分子标记

基础之上提出并建立特异性片段扩增区域（SCAR，

sequence charaeterizedm aplified region） 新型分子标记

技术。它的原理是将分子标记（RAPD、AFLP、ISSR
等）的未知 DNA 片段序列克隆并测序，根据序列两

端设计引物，随后对基因 DNA 片段再进行 PCR 特

异性扩增，便可得到序列特异扩增区域（SCARs）。
该技术扩增位点单一，退火温度较高，对反应条件不
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敏感，一般表现为长度的多态性，为共显性标记，有

时也表现为扩增片段的有无，为显性标记。SCAR 分

子标记技术已被广泛应用于基因定位、辅助育种、种

质鉴定和遗传连锁图谱构建等方面的研究［41］。

转化为 SCAR 标记的分子标记还需进一步验

证筛选方可成功。DNA 无法扩增、特异加长引物

无法保持基因的多态性、转化后 PCR 无法进一步扩

增或是 PCR 产物的多态性消失等原因都会限制着

SCAR 标记技术的发展和应用［42］。

表 1　分子标记在黄精属研究应用情况一览表
Table 1　Application of molecular markers in research and use of Polygonatum Mill.

方法

Methods
物种

Species
应用

Application
主要结果

Main results
参考文献

Reference

RFLP Polygonatum simizu
Polygonatum odoratum

分类学修订 建议将 Polygonatum simizu 从 Polygonatum odoratum 
分离，独立成种。

［11］

黄精属 13 个物种 系统发育关系、

分类学修订

轮生叶与对生叶种类是复系关系，互生叶种类为单系； 
金佛山黄精转隶黄精属。

［12］

黄精属 17 个物种及 1 个

变种

系统发育分析 支持黄精属分成 Sect. Polygonatum 和 
Sect. Verticillata 两组的观点。

［13］

RAPD 黄精属 6 个物种 亲缘关系 属级之间分类特征明显，属内种间分类有交叉。 ［17］

黄精属 10 个物种 种质资源鉴定 成功鉴别玉竹及其混淆品同属植物黄精；

道地药材的玉竹在 DNA 分子水平上已产生了遗传变异。

［18］

玉竹、多花黄精、狭叶黄精 种质资源鉴定、

遗传多样性分析

遗传多态性丰富；

道地药材玉竹和其他地区玉竹产生了遗传分化。

［19］

SSR 黄精属 6 个物种共 60 份

种质资源

遗传多样性分析、

亲缘关系鉴定

黄精属植物具有丰富的遗传多样性；

西部地区遗传多样性高于其他地区。

［22］

黄精、多花黄精、滇黄精 遗传图谱构建 聚类分析能精准反映实验材料亲缘关系；

构建的 DNA 指纹图谱能对供试种质材料实行高效区分。

［23］

多花黄精 标记开发 测序得到 12317 个符合条件的 SSR 位点，随机挑选的 50 对

SSR 引物中有 29 对扩增出预期条带。

［26］

ISSR 多花黄精、长梗黄精 种质资源鉴定、

遗传多样性分析

ISSR 引物对样品 PCR 扩增的多态性高；该分子标记适用于

多花黄精与长梗黄精的种质鉴别及遗传多样性分析。

［32］

玉竹、小玉竹 种质资源鉴定 运用该技术并辅以显微鉴定，有效地对玉竹及其掺伪品

（小玉竹）进行鉴别。

［33］

玉竹、小玉竹、黄精、

长梗黄精、多花黄精

亲缘关系鉴定 筛选出 5 种适用于供试材料的 ISSR 引物，其产生的多态性

谱带可用于区分黄精属药用植物。

［34］

黄精、多花黄精、

卷叶黄精

种质资源鉴定 筛选的 2 个 ISSR 引物能够产生足够的多态性谱带，

用于中药黄精和卷叶黄精的区分。

［35］

玉竹 遗传多样性分析、

亲缘关系分析

野生玉竹遗传多样性高于栽培居群；

玉竹的遗传变异与地理分布相关性不明显。

［36］

SCoT 多花黄精、黄精、

滇黄精

遗传多样性分析 不同种源的黄精种质有较为丰富的遗传多样性。 ［38］

黄精属 6 个物种 种质资源鉴定与评价 对黄精种质具有较强的鉴定能力，

筛选和确定黄精初级核心种质。

［39］

SCAR 长梗黄精、多花黄精 种质资源鉴定 3 对 SCAR 引物在长梗黄精能扩增出特异性片段，

而在多花黄精中无法扩增出特异性片段。

［43］

SNP 玉竹 种质资源鉴定与评价 基于 RAD-seq 技术所获得 SNP 标记能够为不同地区玉竹

种质资源分类与鉴定提供较高的物种分辨率支持

［46］

叶碧欢等［43］通过 ISSR、SRAP-PCR 2 种分子标

记技术对多花黄精与长梗黄精的基因组进行种间多

态性分析，获得 DNA 差异片段，经测序设计，而后

筛选出 3 种特异性的特征性片段扩增区域（SCAR）

引物，能够有效地对这 2 种黄精属植物进行准确快

速鉴别。目前来看，黄精属植物相关 SCAR 引物比

较缺乏，有待后续相关研究人员进一步设计与挖掘。

SCAR 分子标记技术在黄精属的应用依然浅薄，没

有得到深入研究与利用。
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1.7　SNP 标记

1996 年，Lander 等［44］提出了第三代 DNA 分子

标记技术：单核苷酸多态性（SNP，Single-Nucleotide 
Polymorphism）。该技术是基于基因组水平上出现的

单个核苷酸变异情况（碱基的转换、颠换、缺失和插入

等）而导致 DNA 序列产生遗传多态性的原理，在分子

水平上对单个核苷酸的差异进行检测，从而达到区分

遗传物质差异的目的。SNP 标记具有位点数量丰富、

分布广泛、多态性高、遗传稳定、易于自动化检测与统

计等优点，目前此技术已得到广泛研究与应用。

Kim 等［45］基于 DNA 条形码技术对黄精属叶

绿体 DNA 片段中 SNP 位点进行统计发现：rpoC1、
rpoB2、matK、psbA-trnH 分别存在 25、1、7、2 个 SNP
位点。根据这些位点的多态性，可为黄精属的物种

鉴定提供分子生物学方面的相关信息。Lee 等［46］

通过 SNP 标记对不同地区的玉竹种质资源进行分

析，基于最大似然法构建的系统发育树将 27 份玉竹

样本分为 3 大支，而基于贝叶斯法的系统发育分析

更倾向于将玉竹样品分为 4 组。这些 SNP 位点开

发和研究能够为玉竹种质资源的鉴定和遗传多样性

分析提供理论依据。

就目前相关报道来看，关于 SNP 标记在黄精属

药用植物的应用尚浅。但是基于 SNP 技术众多的

优点以及检测分析手段的不断进步，相信 SNP 标记

技术在黄精属应用上具有广阔前景。

2　DNA 条形码技术在黄精属的应用

DNA 条形码技术作为 DNA 分子鉴定的有力

工具，已在动物、植物以及微生物的应用上取得了显

著成果，极大促进了生物分类学、分子系统发育学等

学科的发展。DNA 条形码在黄精属植物中主要应

用在分类鉴定、系统进化、亲缘关系与遗传多样性分

析等方面（表 2）。
2.1　标准DNA条形码技术（Standard DNA barcodes）

2003 年，加拿大学者 Hebert 等［47］首次提出

DNA 条形码的概念。它具有不受个体形态与发育

阶段影响、准确度高，在 DNA 分子层级提供准确可

靠的分类依据等优点，还能建立信息明确的数字化

数据库，推动分类学快速深入发展［48］。作为一段简

短并高效鉴定物种的 DNA 标准区域，该技术在动

物界已然成熟，得到广泛应用。而植物界缺少像动

物线粒体细胞色素 C 氧化酶亚基 I（COI）一样的

高效且通用的 DNA 条形码［49］。目前，叶绿体片段

matK、rbcL、trnH-psb 以及核糖体基因及其转录间

隔区 ITS/ITS2 推选作为植物标准 DNA 条形码较好

解决植物属间及属以上水平的鉴定，而对于属内近

缘物种的分辨率仍然有限［50-51］。

目前 DNA 条形码在黄精属植物的应用较多。

psbA-trnH、ITS2 这 2 条序列在黄精属应用上比较

常见。张家曾［52］采用 ITS2、psbA-trnH 通用引物对

不同产地的黄精与多花黄精 DNA 进行 PCR 扩增、

测序，数据分析发现 ITS2 扩增效率不佳，而 psbA-
trnH 序列适用于鉴定黄精与多花黄精及其遗传多

样性的分析。杨培等［53］利用通用引物对黄精属 8
个物种样品扩增发现，核基因（ITS2 和 ITS）序列

扩增效率低，不能进行后续分析，而叶绿体有关基

因（rbcL、matK、psbA-trnH）序列的种内与种间变

异均较小，并不适用于该属分子鉴定。周先治等［54］

对不同地区多花黄精的 ITS2 与 psbA-trnH 序列比

对与相关分析发现，ITS2 序列聚类结果区分部分地

区多花黄精种质资源，而 psbA-trnH 序列在多花黄

精中较为保守，聚类结果完全不能区分不同地域多

花黄精。王家坚［55］选用了 4 个条形码片段（rbcL、
trnK、psbA–trnH 和 trnC–petN）推测黄精族黄精属

演化关系发现：黄精属内分为 3 个支持率较高的

分支：一分支包括分布于我国西南地区的大部分

黄精属轮叶的种类；一分支主要分布于我国东北地

区，以及部分华中地区的互叶种类；而 Polygonatum 
sibiricum Redouté 介于以上 2 个大的分支之间。相

关研究来看，单一片段的 DNA 条形码在黄精属的

应用受限，并不能完全发挥本身技术的优势。在以

后研究中应当采用 DNA 条形码组合或设计筛选适

合本属的“物种条形码”。

2.2　超级条形码技术（Ultra-barcoding）
2008 年，“超级条形码”概念在植物无国界（Botany 

without borders）会议上提出，与会学者指出植物叶

绿体全基因组存有和动物 COI 序列相媲美的信息

量［56］，同时叶绿体 DNA 为单系遗传，与核基因组相

比，具有结构稳定、基因组保守、分子量小、突变率较

低等特点［57］。

随着测序技术的发展以及测序成本的下降，应

用二代测序技术（NGS，next generation sequencing）
又称高通量测序技术，获取药用植物叶绿体全基因

组的方法已然成熟。将叶绿体全基因组作为超级条

形码来进行物种鉴定，或应用叶绿体全基因组筛选

出种属特异的 DNA 条形码是某些近缘物种或种下

分类阶元准确鉴定与划分的一个方向［58］。

目前超级条形码在黄精属植物上的应用很少，
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Lee 等［59］、Jin 等［60］分别简单分析了玉竹与滇黄精

的叶绿体基因组结构以及系统发育位置，但是并没

有做深入讨论与分析。Floden 等［61］通过对 19 种黄

精属植物、4 种异黄精属植物及 1 种竹根七属植物

的完整叶绿体基因组测序发现：黄精属与异黄精属

是单系的，为之前它们的边界范围调整提供了分子

证据支持；另外，该研究支持了 Meng 等［62］关于黄

精属内 Polygonatum sect. Sibirica、Polygonatum sect. 

Polygonatum、Polygonatum sect. Verticillata 系 统 分

类的观点。超级条形码作为新兴技术，在关于黄精

属系统进化关系的基础性研究较少。在今后研究工

作中应加强该技术在相关方面研究，以期解决争议

不断的黄精属内复杂的种间关系。基于叶绿体全基

因组在其他植物上的出色表现［63-65］，相信该技术在

黄精属种质资源鉴定、遗传多样性与系统进化分析

等方面具有广阔前景。

表 2　DNA 条形码在黄精属研究应用情况一览表
Table 2　Application of DNA barcoding in research and use of Polygonatum Mill.

方法

Methods
物种

Species
应用

Application
主要结果

Main results
参考文献

Reference

标准 DNA 条形码

Standard DNA barcodes
黄精、多花黄精 种质资源鉴定、

遗传多样性分析

psbA-trnH 对黄精与多花黄精具有一定鉴别能力；

黄精和多花黄精种间差异大于其种内差异。

［52］

黄精属 8 个物种 种质资源鉴定 核基因条形码（ITS、ITS2）扩增及测序效果差；

叶绿体序列（psbA-trnH、matK、rbcL）鉴定效率低。

［53］

多花黄精 遗传多样性研究 ITS2 序列构建的系统发育树将不同地区的 25 份

多花黄精资源划分为两大类群；psbA-trnH 序列构建的

系统发育树则无法将不同地域多花黄精资源区分开。

［54］

黄精属 21 个物种 系统进化分析 分为三大支：1. 大部分轮叶的种类

2. P. sibiricum
3. 互叶种类

［55］

超级条形码

Ultra-barcoding
小玉竹、滇黄精 系统发育分析

亲缘关系分析

两者皆属于天门冬科假叶树亚科；

滇黄精与黄精、轮叶黄精、狭叶黄精亲缘关系紧密。

［59］
［60］

黄精属 19 个物种 系统进化分析 分为三组：1. sections Verticillat
2. sections Polygonatum
3. section Sibirica

［61］

3　问题与展望

在植物分类学上作为公认比较自然的属，黄精

属种间甚至种内的形态特征有明显的交错过渡，其

中不少种类在地理分布上存在重合，变异复杂，常伴

有种间杂交现象，种与种之间界限相当模糊，致使该

属的系统分类与种的鉴定不甚明确，尚存争议［66］。

然而以花和果实为主要鉴定依据的传统植物形态学

分类方法不能保证黄精根状茎类药材安全性与可靠

性。相较传统的植物鉴定方法，分子鉴定技术产生

与发展也不过短短数十年时间，可它能在基因水平

上反应植物的内在本质，以其客观性与准确性，迅速

成为传统中药鉴定方法（基源鉴定、性状鉴定、显微

鉴定和理化鉴定）的重要补充技术手段［67］。目前

分子鉴定技术已在黄精属传统分类基础上，结合基

因分子水平进行了系统发育、遗传进化、系统分类等

方面的研究。

现今人工栽培的黄精属品种种源主要依靠野生

资源，长此以往既破坏了产业的可持续发展又制约

了产业的规模。采用块茎进行无性繁殖是当今黄精

药材产业的主要栽培方式。因为在自然条件下，种

子繁殖存在休眠期、发芽与成苗率低、生长周期长等

问题，然而生产上长期采用无性繁殖又会容易引起

品种退化，导致药材产量和质量受到影响［68-69］。由

于缺乏相关研究技术人员，人为管理粗放导致种源

混乱、优质品种缺乏、农残超标、抗病性、丰产性逐渐

减弱等问题。而 DNA 分子鉴定技术的发展将有助

于以上问题的解决。

就目前相关研究来看，分子标记技术在黄精属

内缺乏与重要性状基因紧密连锁的目的基因分子标

记与功能性分子标记的应用，例如调控黄精多糖、甾

体皂苷等标志性成分优良性状的功能基因［70］。另

外，分子标记广泛存在植株基因组，每个分子标记

反映的变异仅仅只是其基因组 DNA 变异的一小部
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分，选取的分子标记不能完整地表达或准确判定遗

传进化关系［71］。故而，对于相同材料，各种分子标

记所得出的结果也不尽相同［39］。

随着生物科学技术的发展，DNA 条形码技术经

历了由单一片段或少数基因组合到基因组水平的转

变。传统 DNA 条形码技术进行物种鉴定的最大挑

战是鉴定近缘种和最近分化的物种［72］。而随着叶

绿体作为“超级条形码”概念的提出，大大提高了物

种鉴定通用性及鉴定率，为进一步开发具有广泛可

用性的 SSR、SNP、SRAP、低拷贝核基因等遗传标

记提供了便捷手段，为植物遗传多样性研究、物种鉴

定、系统发育等研究提供了丰富的参考信息。但是

叶绿体作为单系遗传，需要用双亲遗传的 rDNA 来

验证用母系遗传的 cpDNA 得到的结果，揭示反映

物种间的进化方向，解决高等植物中广泛存在的杂

交和多倍化现象［73］。

笔者认为：（1）在今后黄精属的分子鉴定研究

发展中应该注重随机分子标记、功能性分子标记的

科学系统结合。（2）完善质体在黄精属的科学系统

应用，充分挖掘相关信息进行深度研究。（3）完善

相关分子数据库，为探索解析黄精属重要农艺性状、

加速遗传多样性研究、系统分类和分子育种提供了

良好的基因组数据平台。

我国是黄精属植物遗传多样性中心，资源丰富。

但是由于人类健康与社会经济发展需要，黄精属植

物资源需求量不断增加，导致生境的破坏与资源掠

夺式开发［74］，进而引发了药材品质下降和资源可持

续利用等问题。中药的质量和资源可持续问题关乎

医药质量控制与病患用药安全的命脉，利用分子鉴

定技术辅助育种培育黄精优良品种，开发用于鉴别

黄精相关混伪品的分子鉴定技术，揭示药材道地性

的生物学本质，建立分子数据库保护黄精植物基因

资源。相信随着分子鉴定技术的不断完善和研究的

不断深入，黄精属植物相关领域研究必将迎来新的

突破和发展。
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