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摘  要：DNA条形码（DNA barcoding）技术利用标准的一个或多个 DNA片段对物种进行鉴定，是近年来生物学研究的热

点领域，也是生物学发展最迅速的方向之一。总结了植物 DNA条形码研究的发展历程及最新进展，重点讨论了超级条形码

在近缘物种鉴别中的应用前景，以及 DNA条形码在中药材基原物种鉴定、道地药材鉴别以及中药材溯源系统研究中的应用，

并强调了植物 DNA 条形码在中药资源评价、保护和可持续利用中的重要地位和作用，为药用植物 DNA 条形码研究提供新

的思路。 
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Abstract: DNA barcoding involves the standardized use of one or a few DNA regions to tell species apart. It represents a hotspot of 

biological studies and one of the most rapid development directions of biology in recent years. Herein, we reviewed the development 

and current advances of plant DNA barcoding, focusing on the prospect of ultra-barcode in the identification of closely related species; 

The applications of DNA barcodes in the identification of traditional Chinese herbal medicine, the identification of genuine medicinal 

material and medicine traceability system. We also emphasized that the plant DNA barcoding will play an important role in the 

evaluation, protection and sustainable utilization of traditional Chinese medicine resources. This review may offer a new idea for the 

proceeding studies of medicinal plant DNA barcoding. 
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DNA条形码（DNA barcoding）是国际上近年来

快速发展的有关物种鉴定的新技术，此概念最早由加

拿大学者 Paul Hebert等[1]于 2003年提出，即用标准

化的、较短的 DNA 序列作为条形码，以实现对物种

进行快速、准确地鉴定。随后，科学家们逐渐在不同

生物类群的研究中确立了不同的标准 DNA 条形码，

例如线粒体细胞色素 C氧化酶亚基 I（cytochrome C 

oxidase subunit 1，COI）用于动物，特别适用于昆虫、

鱼类和鸟类的鉴定[1-6]；matK、rbcL、trnH-psbA、

ITS/ITS2 及其不同组合作为标准条形码用于植物鉴

定[7]；核糖体 16 S RNA用于细菌鉴定[8-9]；ITS用于

真菌鉴定[10-12]。利用 DNA 条形码进行物种鉴定有显

著的优势：（1）不受个体形态特征及发育阶段的影响，

从基因水平上提供一种可靠的分类依据；（2）可提供

信息明确的数字化数据库，弥补形态描述的不足，提

高物种的鉴别速度，同时便于发现新物种；（3）可以

在较短时间建立应用系统，操作流程简单、规范，可

减少对经验的过度依赖。 
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经过 14年的发展，DNA条形码已成为生物学

研究领域发展最迅速的方向之一，极大地增强了人

类探索、认识物种以及监测和利用生物多样性资源

的能力，推动了生物分类学的发展，也为生态学和

进化生物学的发展注入了新的活力。随着该技术及

其标准数据库的发展和完善，DNA条形码已成功应

用于海关、法医、动植物检验检疫、食品、药品及

化妆品检测等多个领域。本文将重点阐述植物 DNA

条形码的发展趋势，超级条形码在近缘物种鉴定领

域的应用前景，以及 DNA 条形码技术在中药基原

物种鉴定、道地药材鉴别以及中药溯源系统中的应

用，并强调植物 DNA条形码技术在中药资源评价、

保护和可持续利用中的重要地位和作用。 

1  植物 DNA条形码研究进展 

1.1  标准植物 DNA条形码的筛选 

由于植物的核苷酸进化速率低于动物，且植物

存在更多的杂交和多倍化等复杂的进化事件，因此，

植物中没有哪一个单独片段像动物 COI一样，能够

成为高效和通用条形码。植物 DNA 条形码研究经

历了大量叶绿体片段、核基因 ITS，以及多种片段

组合的筛选验证。常用植物 DNA 条形码单序列或

组合序列的评价已有较全面的综述[13-15]。 

目前标准植物 DNA 条形码筛选工作已经告一

段落，其发展过程主要经历了以下几个大的事件：

（1）2009年 8月，生物条形码联盟（Consortium for 

the Barcode of Life，CBOL）植物工作组在国际权威

杂志上发表文章，对 7个叶绿体片段（rbcL、matK、

rpoC1、rpoB、trnH-psbA、atpF-atpH和 psbK-psbI）

进行了检验，标准是（a）通用性，包括扩增效率、

测序成功率和序列质量；（b）对物种的分辨率。最

终推荐 matK+rbcL作为陆生植物的核心 DNA条形

码[16]。（2）2009年 11月，在墨西哥城举办的第 3

次国际条形码会议中提出：作为对核心条形码

matK＋rbcL的补充，应该继续对叶绿体基因组和核

基因组中的候选序列（如 trnH-psbA和 ITS/ITS2）

进行评估。（3）2011年，生物条形码中国植物工作

组（China Plant BOL Group）评估了 matK＋rbcL、

trnH-psbA和 ITS在鉴定 6 286个种子植物样本（代

表了 42个目，75个科， 141个属，1 757个物种）

时的通用性和有效性。根据其分析结果，ITS/ITS2

被建议纳入种子植物的核心条形码[17]，并得到了国

际同行的认可[18]。近年来，通过在大量群落或样地

中筛选，rbcL＋ITS2也表现出了很好的使用效果[19]。

总之，目前标准植物 DNA 条形码确定为叶绿体片

段 matK、rbcL、trnH-psbA，以及核糖体基因及其

转录间隔区 ITS/ITS2[7]。总体而言，标准植物 DNA

条形码对于分属（属以上水平的鉴定）效果很好，

改进了现有植物分类的大框架，但对于属内物种水

平的鉴定，尤其是大属内（多经历了快速辐射演化）

近缘种间的分辨率依然有限[7,13]。 

1.2  植物 DNA条形码标准数据库建设情况 

DNA条形码技术要实现大批量快速、准确地鉴

定物种，除了要确立标准通用的 DNA 条形码，同

时还要构建以此为基础的标准数据库。2010年，国

际生命条形码计划（International Barcode of Life，

iBOL，http://ibol.org/）启动，这是世界上迄今最大

的生物多样性研究计划。该计划的目标是建立全球

共享的真核生物（包括动物界、植物界、真菌界和

原生生物）生命条形码标准数据库系统（The 

Barcode of Life Data Systems，BOLD Systems）。目

前已经完成近 26 万个物种，521 万份标本的 DNA

条形码测定（www.barcodinglife.com）。BOLD以鱼

类、鸟类和昆虫类数据为主，提供的技术规范也主

要针对动物类群，为此，中国学者们也提出了适用

于植物条形码研究的技术规范[20]。在我国，中国科

学院昆明植物研究所于 2009 年主导启动了中国维

管植物标准数据库的建设工作。2012年，进一步启

动了新一代植物志 iFlora 研究计划，拟完成中国

80%维管植物属级水平的 DNA 条形码标准数据库

构建和基于云服务的物种快速鉴定和信息共享平

台[21-22]。此外，中国科学院植物研究所建立了“中

国珍稀濒危植物 DNA条形码鉴定平台”，为保护我

国珍稀濒危植物提供了有力支持[23]。在中药方面，

也已建有 2 个 DNA 条形码数据库。这些数据库的

建设极大地发挥了 DNA条形码的应用功能。 

1.3  植物 DNA条形码发展趋势 

随着标准植物 DNA 条形码的筛选告一段落，

植物 DNA 条形码研究向着纵、横 2 个方向发展。

纵向上表现在 3 个方面：（1）继续完善标准植物

DNA 条形码数据库建设；（2）着力解决标准 DNA

条形码近缘物种分辨率有限的问题；（3）针对样本

碎片或植物制品（如茶叶、中药饮片、木制家具、

卷烟等），以及混合植物材料或环境样品（如植物根

系、沉积物、动物消化道中的食物残渣等），开展微

条形码（mini-barcode，长度在 200 bp 左右）等方

面的研究[22]。植物研究一般选用的微条形码为叶绿

zmy
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体基因 trnL（UAA）内含子序列中的 P6环（trnL P6 

loop），长度为 10～143 bp，引物高度保守，扩增体

系稳定，在高度降解的 DNA 样品的鉴定研究中优

势明显[24-25]。最近，有研究利用 trnL P6 loop对冻

土沉积物进行研究，重建了几千年前的历史植被类

型[26-27]。横向上，植物 DNA 条形码与群落生态学

和区系地理学交叉融合，开拓了群落系统发育学

（ community phylogenetics）和系统发育区系学

（phylofloristics）的崭新研究领域，并成为近年来新

的研究热点[28-31]。 

针对标准植物 DNA 条形码近缘物种分辨率有

限的问题，早在 2008年加拿大植物无国界（Botany 

without Borders）会议上，有学者就提出了超级条形

码（ultra-barcoding）的概念。认为叶绿体全基因组

序列包含的信息量与动物线粒体的 COI相当，应该

可以将叶绿体基因组的整个序列作为条形码使用，

并认为随着第 2代高通量测序技术的不断提高以及

成本的降低和生物信息技术的发展，超级条形码的

应用是可行的[32]。后续的很多研究也支持了这一观

点，用叶绿体全基因组序列可以提升对近缘类群的

鉴别能力[33-35]，甚至对种下类群可做出精确的鉴别。

例如，Kane等[36]利用超级条形码对重要的经济作物

可可 Theobroma cacao L. 的 9个品系做出了有效鉴

定。在未来几年叶绿体全基因组序列的应用领域将

比标准植物 DNA条形码更深入。 

应用超级条形码的主要挑战在于非专业的实验

室获取叶绿体全基因组序列及生物信息学处理上的

困难，并且费用相对较高。最近，我国研究人员利

用 GenBank 中被子植物叶绿体基因组数据自主设

计了 2套通用引物，结合长片段 PCR和二代测序技

术，可从少量总 DNA 中快速获取被子植物叶绿体

全基因组。这一技术体系将叶绿体基因组测序通量

提高了 5～10倍，极大地降低了测序成本[37-38]。此

外，基于第 2 代测序技术的基因组浅层测序技术

（genome skimming）或者 Shallow WGS（the whole 

genome sequencing）已经成为获取叶绿体基因组的

有效方法，该方法利用相对低的测序深度，覆盖到

细胞内高比例的重复序列（叶绿体 DNA、线粒体

DNA 和核 DNA 重复元件），可以批量、高效、低

成本地产生大量的目标读段（reads），这些数据通

过生物信息学的分析可以产生可靠的组装结果。该

技术不仅可以获得叶绿体的基因组，同时还可获得

大量核 DNA 的重复序列。从中开发合适的片段作

为 DNA 条形码，以弥补叶绿体基因组的不足，这

也是下一步植物条形码工作的重要内容[7]。 

另外，也有学者提出了一个折中的办法，即“特

定条形码（specific barcodes）”的策略[14]，通过对

目标类群所在科或属内代表物种的叶绿体全基因组

序列进行对比分析（plastid-comparative analyses），

找出变异热点区域（mutational hotspots and loci），

并针对这些区域设计引物，筛选出通用的、特异性

的片段，作为目标类群的特定条形码。该方法可以

针对某些疑难类群进行研究，但是不利于构建标准

统一的数据库。 

2  植物 DNA条形码在中药鉴定领域的应用 

植物 DNA 条形码技术凭借其客观、准确的鉴

定优势一经问世便引起中药研究领域的关注，并得

到快速发展[39-40]。目前已经形成完善的中药 DNA

条形码鉴定体系，成为传统中药鉴定方法（性状鉴

定、显微鉴定和理化鉴定）的重要补充，加快了中

药鉴定标准化的进程，是现代中药鉴定学发展的必

然趋势[41-42]。本文将梳理 DNA 条形码在中药鉴定

领域中的研究和应用进展。 

2.1  药用植物标准 DNA条形码数据库的建设 

中国中医科学院中药研究所陈士林课题组利用

大量药用植物样本（992个样品，代表了被子植物、

裸子植物、蕨类和真菌类）对 7 个候选 DNA 条形

码序列（matK、rbcL、trnH-psbA、rpoC1、ycf5、

ITS1、ITS2）进行筛选，并将主要的 2个候选条形

码（ITS2和 trnH-psbA）在另 2套样本数据（6 121

个样品具有 ITS2序列，1 443个样品具有 trnH-psbA

序列）中进行了深入分析，最终确定 ITS2作为鉴别

药用植物及其近缘种的标准 DNA 条形码，同时也

推荐叶绿体基因间隔区片段 psbA-trnH 作为补充条

形码[43]。在此基础上，他们构建了基于 ITS2 和

trnH-psbA的大型中药 DNA条形码鉴定数据库，收

集了 23 262个物种，78 847条序列。该中药数据库

涵盖《中国药典》及美、日、韩、印度和欧盟等国

药典收载的 95%的中药材[39]。此外，香港中文大学

2010年构建了药材 DNA条形码数据库（Medicinal 

Materials DNA Barcode Database， MMDBD，

http://www.cuhk.edu.hk/icm/mmdbd.htm） [44]，包含

《中国药典》和《美国药典》收录的 1 000种中药材，

包括药材资源、掺假信息、药用部位、照片以及获

取条形码的引物等信息。药材 DNA 条形码数据库

的构建为中药快速、准确地鉴定打下了基础。 
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2.2  DNA条形码应用于中药基原物种鉴定 

DNA 条形码可以在中药鉴定领域发挥巨大的作

用。目前，国内外应用 DNA 条形码鉴定中药材基原

物种及其混伪品的研究已有广泛的报道[40,45-48]。中药

材 DNA 条形码分子鉴定指导原则已获准纳入《中

国药典》2010 年版（第三增补本），辛天怡[49]依照

该指导原则，基于 ITS2序列对《中国药典》收载中

药材羌活、枸杞子和红景天及相应混伪品实现了有

效鉴定。Xin 等[50]用 DNA 条形码技术研究了市场

上的红景天中药饮片，100 份样品中只有 36 份

（40%）是《中国药典》收录的大花红景天 Rhodiola 

crenulata (Hook. f. & Thomson) H. Ohba，其他皆为

伪品。Han等[51]用 DNA条形码研究了我国中药市

场的掺假状况，结果表明，在 1 260 份样品中有

4.2%存在掺假，存在掺假的中药主要集中在人参、

茅莓根、降香、石菖蒲、旋覆花、金银花、五加皮

和柴胡。Kumar 等[52]调查了印度 10 个自然保健品

原料市场，利用 DNA 条形码对心叶黄花稔 Sida 

cordifolia L. 保健品原材料进行分析，发现原料药
掺假行为十分猖獗，所有的心叶黄花稔都用黄花稔

Sida acuta Burm. f. 代替。 

中药材等植物制品的特点是 DNA 高度降解，

致使利用传统方法获取 DNA 条形码非常困难。这

也是 DNA 条形码实际应用中的瓶颈之一。针对这

一问题，研究者通常从 2个方面寻求解决途径：（1）

针对“植物碎片或植物制品”研究更有效的 DNA

提取技术。方涛等[53]较为系统地研究了植物标本

DNA 的提取方法及核心条形码和微条形码的扩增

与测序条件，总结了从标本获取微条形码的实验技

术流程。这些方法在中药材及中药饮片的 DNA 条

形码鉴定中可以借鉴。（2）开发利用更短、更易获

取且具有一定鉴定率的片段，即微条形码

（mini-barcode）或微条形码组合开展物种的鉴定。

例如，Little 等[54]用微条形码对美国市场出售的 37

种锯棕榈 Serenoa repens (W. Bartram) Small果实膳

食补充剂（用于改善良性前列腺肥大症）进行分析，

在 34份能提取 DNA的样品中，29份含有锯棕榈成

分，2份含有非法销售的相关物种，3份成分不能确

定。2014 年，Little[55]利用相同的方法又发现 6 份

（共检测 37份）市售银杏膳食补充剂（用银杏叶制

备，可通过改善血流灌注和线粒体功能提高认知能

力）中并不含有银杏的成分。目前，随着叶绿体基

因组数据库和全基因组数据库的不断完善，通过基因

组浅层测序和大数据的分析，从降解样品中获得大量

微条形码基因信息用于降解样品的物种鉴定已展现

出广阔的前景[56]。 

对于经过高强度工业加工的中成药，尤其是口

服液和注射剂，其 DNA的量更是微乎其微。Chen

等[57]首次报道了应用基于 PCR 的 DNA 分子鉴定

方法鉴别中成药的有效成分。该方法首先从中成药

中提取混合 DNA（中成药往往含多种有效成分），

然后应用基于 ITS 的特定引物进行 PCR 扩增，将

PCR 产物进行琼脂糖凝胶电泳，根据琼脂糖凝胶

上出现的不同亮带作为鉴别依据。他们用该方法成

功鉴别了含人参成分的中成药（药片、药丸、口服

液、注射剂）与其掺假制品（用党参代替人参），

以及正品藿香正气水（含半夏）与其掺假制品（含

掌叶半夏和水半夏）。最近，我国学者基于 ITS2

片段中目标类群特有的 SNP（single nucleotide 

polymorphism）位点，设计特异性的核苷酸标签

（ nucleotide signature），有效鉴别了含当归

Angelicae sinensis (Oliv.) Diels 以及西洋参 Panax 

quinquefolius L. 的中成药及其混伪品[58-59]。 

基原的准确鉴定是中药发挥药效和用药安全的

基本保障。随着植物 DNA 条形码研究的不断深入

以及该技术的通用性和可操作性不断提高，中药

DNA 条形码鉴定技术必将在中药鉴定等领域大放

异彩。同时也必须承认，鉴于中药制备、储藏、炮

制过程的复杂性，DNA条形码在中药鉴定领域也并

非是万能的，尤其是对于经过了高强度工业加工的

植物提取制品。Mishra等[45]肯定了 DNA条形码在

中药鉴定中的有效性的同时也指出，要完全解决中

药鉴定中的难题，DNA条形码必须与代谢组学以及

基于需求的转录组和蛋白质组学相结合。 

2.3  DNA条形码应用于道地药材鉴别 

道地药材是中医临床长期、反复实践中产生并

公认的品质优、疗效佳的中药材，与产地密切相关。

生物学上指的是某一药用生物物种的特定居群[60]。

道地药材的形成是一个与生态因子、遗传变异和人

文特征密切相关的复杂过程。从生物学的角度分析，

应该是遗传因子与生态因子（土壤、气候、温度、

湿度、光照、其他生物等）长期相互作用的结果。

理论上，若同一种药材不同产地之间在药材品质上

的差异也反映在居群间的遗传特征上，则其道地性

可以通过 DNA 条形码加以鉴别。这方面的研究也

有报道，刘玉萍等[61]对广藿香不同产地的 6个样本
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matK基因和 18 S rRNA基因序列的差异进行分析，

结果表明广藿香基因序列分化与其产地、所含挥发

油化学变异类型（化学型）呈良好的相关性；黄林

芳等[62]基于 trnH-psbA序列对不同产地肉苁蓉进行

分子鉴别及分析，通过 trnH-psbA序列构建 NJ树，

分析结果显示，2 个产地的肉苁蓉明显分为 2 支，

差异显著。 

但是，植物标准 DNA条形码往往无法区分近

缘物种，这限制了其在道地药材鉴别中的应用（道

地药材多为种下变异）。超级条形码技术，即叶绿

体全基因组的序列，可以提供更多信息位点，有

望对药用植物道地品种做出精确鉴别。这项技术

将有利于道地药材资源的保护、评价和可持续利

用，也可以为道地药材的产地溯源提供可靠的技

术支持。目前这方面的研究还有待加强[63]。NCBI

上发表的叶绿体基因组虽然呈爆发式增长的趋

势，但药用植物的叶绿体全基因组序列相对较少，

而且绝大部分都是一个物种只有单个体的数据。

理论上，作为标准条形码数据库，一个物种应该

包含能代表该物种所有种下变异的多个个体的数

据。而作为道地药材鉴别的标准超级条形码数据

库，不同产地或不同品种都应该有能代表品种变

异的多个个体的数据。相信，随着第 2 代测序技

术的发展，甚至第 3 代测序技术的普及，叶绿体

基因组序列的获得会越来越容易，药用植物超级

条形码标准数据库将越来越完善。 

2.4  DNA条形码技术应用于中药材溯源系统研究 

针对中药材市场流通环节存在诸多问题，为保

障中药材的用药安全，建立中药材从种植、加工、

收购、储存、运输、销售到使用的各环节可溯源的

系统已成当务之急[64]。DNA 条形码在中药材溯源

系统中的应用主要体现在两方面：一方面是针对中

药材流通源头，对种子/种苗进行DNA条形码鉴定，

从源头上确保药材种质资源的准确性。另一方面对

中药材流通末端，即市场销售的药材进行 DNA 条

形码鉴定验证。顾选等[65]利用 DNA 条形码技术，

结合产地信息和形态特征，发现市售的黑果枸杞实

为伪品喀什小檗 Berberis kaschgarica Rupr.。将

DNA 条形码技术与新兴信息技术  [如二维码、

LAMP（Linux＋Apache＋MySQL＋PHP）系统等]、

网络和数据库结合使用，可构建方便、可靠的中药

材信息溯源系统[64,66-67]，实现对中药流通过程的监

管。随着智能手机的普及和网络覆盖率的提升，用

户使用手机扫描二维码，轻松获取中药材对应的物

种和产地等信息，已经不存在技术上的障碍。 

3  展望 

据估计，世界范围内传统的药用植物在 1.0×

104～5.3×104 种之多，另据世界卫生组织统计，

约 25%的药物为植物来源[68]。我国是植物资源大

国，有高等植物约 3万种，其中药用植物约占 37%

（1.1×104 多种），资源非常丰富。另一方面，在

过度釆挖、生存环境破坏等情况下，越来越多的野

生药材出现濒危和濒临灭绝的境况。在药材需求量

不断增加的情况下，出现野生变家种、道地药材异

地无序种植等情况，使药材质量不断下降。中药的

质量和资源可持续问题关乎中医发展的命脉，应该

给予高度重视。对中药资源的挖掘、评估、保护和

可持续利用，中药材种植过程中种子和种苗的确定、

中药材选购以及中药的监管、标准的制定都要以准

确鉴定中药材基原物种为基础。因此，植物 DNA

条形码技术在药用植物领域有着广阔的应用前景。

随着该技术的不断完善和研究的不断深入，植物

DNA 条形码技术在中药鉴定领域的研究和应用也

会更加广泛和深入。总之，DNA条形码技术必将助

力中医药现代化的发展。 
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