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白及属药用植物 DNA条形码的确立及其应用 
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摘要: 为建立白及属药用植物适合的 DNA 条形码, 并以 DNA 条形码准确的鉴别白及属药用植物及其混伪

品, 本研究对 41份样品基因组 DNA的 nrDNA ITS、LFY 同源基因内含子 2、叶绿体 ycf1基因进行扩增、测序       

及序列分析; 比较物种种内种间的变异, 并基于 K2P 距离分析 Barcoding Gap、构建 NJ 系统聚类树及 BLAST1

算法以评价不同序列的鉴定能力。结果显示, 白及属物种 nrDNA ITS 和 ycf1 序列的种间变异 (0.022～0.106 和

0.017～0.106) 明显大于种内变异 (0～0.012和 0～0.015), NJ树也能准确地区分 4个物种; 而 LFY同源基因内含

子 2序列未发现 Barcoding Gap, 不能有效的鉴别白及属物种。选用 nrDNA ITS和 ycf1构建 NJ树成功鉴定了白

及粉末状药材及其混伪品。结果表明, nrDNA ITS和 ycf1序列可以作为白及属及其混伪品鉴定用的 DNA条形码

序列。市场上“巨茎白及”的 nrDNA ITS序列和 ycf1序列与安徽六安白及亲缘关系最近, NJ树均与白及聚为一

支; 基于形态及分子数据可初步将安徽“巨茎白及”归为白及属白及植物。 
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Abstract: To identify adulterants from medicinal plants of  Bletilla H. G. Reichenbach, the suitable candidate 

DNA barcoding of Bletilla was evaluated.  In this study, the internal transcribed spacer (ITS) of nuclear      
ribosomal DNA, the LFY homologous gene intron 2 and chloroplast ycf1 gene were amplified and sequenced 
from forty-one samples.  The intra-specific and inter-specific divergences of Bletilla were calculated, and the 
identification efficiency was assessed using Barcoding Gap, NJ tree by K2P distance and BLAST1 method.     
The result showed the intra-specific divergence of nrDNA ITS and ycf1 (0.022−0.106 and 0.017−0.106) were     
obviously higher than the inter-specific divergence (0−0.012 and 0−0.015), and four species of Bletilla were     
also accurately distinguished in NJ trees.  Whereas, there was no Barcoding Gap on LFY homologous gene     
intron 2, thus it cannot effectively identify species of Bletilla.  Using NJ tree of nrDNA ITS and ycf1 gene, 
powdery medicine and the adulterants of Bletilla were successfully unidentified.  In conclusion, nrDNA ITS and 
ycf1 can be used as a potential DNA barcoding to identify the medicinal plants in Bletilla and its adulterants.  
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There were only three basic differences on nrDNA ITS between “Jujing baiji” and Bletilla striata of Lu’an in     
Anhui province, and two basic differences in ycf1.  Based on morphological and molecular data, “Jujing baiji” 
could be recognized as the species of Bletilla striata. 
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白及属 (Bletilla H. G. Reichenbach), 隶属于兰
科 (Orchidaceae) 树兰亚科 (Epidendroideae), 中国境
内共有 4 个种, 分别是白及 [Bletilla striata (Thunb.)     
H. G. Reichenbach]、华白及 [Bletilla sinensis (Rolfe) 
Schltr.]、黄花白及 (Bletilla ochracea Schltr.) 和小白及 

[Bletilla formosana (Hayata) Schltr.]; 其分布北起江
苏、河南, 南至台湾, 东起浙江, 西至西藏东南部[1]。

该属植物不仅具有较高的观赏价值, 也是我国重要
的中药材。市场流通的中药材白及为白及属白及假鳞

茎制成的干燥茎, 其味苦、甘、涩, 性微寒, 具有收
敛止血、消肿生肌的功能; 主要用于治疗咳血、吐 
血、外伤出血、疮疡肿毒等[2]。近年来, 市场上出现
一种假鳞茎比普通白及大一倍的“巨茎白及”, 它
是安徽振扬农林有限公司于 2008 年首次培育出来并
命名, 《中国植物志》并未记载, 其分类学地位尚未
明确。受市场对白及药材需求强劲增长的影响, 野生
白及属药用植物资源急剧减少, 商品药材品种混乱。
百合科  (Liliaceae) 黄精属  (Polygonatum Mill.) 黄
精 (Polygonatum sibiricum Mill.)、玉竹 (Polygonatum 
odoratum (Mill.) Druce) 的干燥根或茎形态特征与白
及类似, 常被作为白及植物以次充好。有关白及属植
物的鉴定, 已有其形态学、理化性质以及 ISSR 等
DNA分子标记方面的报道[3−5], 这些研究都为白及属
药用植物的鉴定提供了依据, 但直接用 DNA 条形码
序列进行白及属的鉴定, 前人尚未有报道, 这也为白
及药用植物的鉴定带来了新的思路。 

DNA条形码 (DNA barcoding) 是利用短的、标
准的 DNA 序列来鉴定中药材的新技术[6]。该方法由

于不受药材发育阶段和药材形态的影响, 目前已被
广泛应用于蒿属 (Artemisia L.)、重楼属 (Paris L.) 等
药用植物及其混伪品的鉴定[7, 8]。在核基因中, nrDNA 
ITS 的长度和序列变化较大, 常用于物种鉴定和系统
进化研究[9−11]。nrDNA ITS序列是位于真核生物 nrDNA 
18S和 26S之间的内含子, 由于进化中的选择压力小, 
nrDNA ITS片段在物种水平的变异较快, 有更多的突
变位点以区分不同的物种。Chen 等[12]通过对 6 000
余份药用植物样本进行 DNA 条形码序列筛选, 发现
ITS2 序列的物种水平鉴定能力达到 92.7%, 首次提 

出以 ITS2为核心的药用植物条形码鉴定体系。另外, 
LEAFY (LFY) 同源基因处于成花调控网络的关键位
置, 是开花启动过程的主要调控基因[13]; 近些年, 大
量的 LFY同源基因被克隆出来[14, 15]。邢文瑞等[16]对

细茎石斛 (Dendrobium moniliforme (L.) Sw.) LFY同
源基因克隆并对比研究, 发现该基因内含子 2在细茎
石斛及铁皮石斛  (Dendrobium officinale Kimura et 
Migo) 间的长度差异明显, 为物种间鉴定提出一种
新的方法。在叶绿体 DNA 方面, 国际条形码协会植
物工作组提出叶绿体基因 matK 和 rbcL 序列可作为
植物的核心条形码[17]。而在兰科植物中, Kurt 等[18]

指出兰科植物的 ycf1 (hypothetical chloroplast open 
reading frame 1) 基因具有高度变异性, 并比 matK基
因更具有可靠的变异信息位点。 

本研究利用 nrDNA ITS、LFY同源基因内含子 2
及叶绿体 ycf1 基因 3 条候选条形码对白及属药用植
物进行 DNA 条形码研究。依据 DNA 条形码对其混
伪品和待检品进行鉴定, 并初步判断“巨茎白及”
的分类地位。对白及属 DNA条形码的研究将为珍贵
药用植物白及属种间的区分、市场药材的判定及混伪

品鉴别提供可靠的分子水平依据。 
 

材料与方法 
材料  试验材料共计 41 份样品, 其中白及属 4

个物种 25 份样品, 分别来自安徽、江苏、湖南、陕
西、江西、甘肃、云南 7个省份; “巨茎白及”8份,  
随机选取 4 份 (JJAH01−JJAH04) 亲代样本, 4 份 
(JJAH05−JJAH08) 子一代样本 , 均来自安徽 ; 混伪
品样品包括黄精属 2 个物种 6 份 (黄精 3 份, 玉竹     
3 份), 待检品为 2 份粉末状药材, 混伪品及待检品  
均来自安徽亳州药材市场 (表 1)。实验材料保存于南
京师范大学生命科学学院植物资源与环境研究所 , 
所有假鳞茎样品由植物开花后鉴定, 所有新鲜叶样
品用硅胶干燥保存待用。 

总DNA提取  所有药材根茎使用 75%  乙醇擦洗

表面后研磨, 无水乙醇浸泡 5 min后脱水, 植物叶片
采用硅胶进行干燥。取干燥叶片 0.1 g及药材约 20 mg
磨碎后, 在 CTAB 法[19]的基础上略做改进以提取植



· 1468  · 药学学报 Acta Pharmaceutica Sinica 2014, 49 (10): 1466 −1474  

 

物及药材的总 DNA。采用 NanoDrop 2000 (Thermo 
Scientific, USA) 测定 A260、A280比值评价其 DNA浓
度及纯度。 

PCR 扩增及测序  PCR 扩增引物见表 2。试验
使用 ABI Veriti PCR仪 (ABI, USA) 对总 DNA利用
通用反应条件进行 PCR 扩增[16, 18, 20]。扩增产物选用 

琼脂糖凝胶电泳检测并切胶, 用天根胶回收试剂盒 
(Tiangen Biotech Co., China) 对目的片段进行回收, 
经纯化后送华大公司 (BGI, China) 进行双向测序。 

数据处理  所得序列用MEGA5.0软件[21]进行查

错、比对和分析, 基因序列相同视为一个基因型[22]。

所有序列上传至 GenBank数据库获得登录号。 
 
Table 1  Plant samples used in the present study.  * Pseudobulb sample; − Absent data 

GenBank Acc. No. 
Voucher number Species name Location 

nrDNA ITS LFY intron 2 ycf1 

BSLA01* Bletilla striata  Lu’an, Anhui KF680621 KF698942 KF698981 

BSLA02 Bletilla striata  Lu’an, Anhui KF680621 KF698942 KF698981 

BSLA03 Bletilla striata  Lu’an, Anhui KF680621 KF698942 KF698981 

BSPX04 Bletilla striata  Pingxiang, Jiangxi KF698623 KF698947 KF698984 

BSPX05 Bletilla striata  Pingxiang, Jiangxi KF698623 KF698947 KF698984 

BSHT06* Bletilla striata  Xiangtan, Hunan KF698625 KF698949 KF698986 

BSXT07 Bletilla striata  Xiangtan, Hunan KF698625 KF698949 KF698986 

BSXT08 Bletilla striata  Xiangtan, Hunan KF698625 KF698949 KF698986 

BSZJ09* Bletilla striata Zhenjiang, Jiangsu KF698628 KF698952 KF698989 

BSNJ10* Bletilla striata Nanjing, Jiangsu KF698628 KF698952 KF698989 

BSNJ11 Bletilla striata Nanjing, Jiangsu KF698628 KF698952 KF698989 

BOXY01* Bletilla ochracea Xunyang, Shanxi KF698631 KF698955 KF698992 

BOZY02 Bletilla ochracea Ziyang, Shanxi KF698631 KF698955 KF698993 

BOLZ03* Bletilla ochracea Lanzhou, Gansu KF698633 KF698957 KF698994 

BOLZ04 Bletilla ochracea Lanzhou, Gansu KF698633 KF698957 KF698994 

BOBZ05* Bletilla ochracea Bozhou, Anhui KF698635 KF698959 KF698996 

BOBZ06 Bletilla ochracea Bozhou, Anhui KF698635 KF698959 KF698996 

BFBZ01* Bletilla formosana Bozhou, Anhui KF698637 KF698960 KF698998 

BFBZ02 Bletilla formosana Bozhou, Anhui KF698637 KF698960 KF698998 

BFBZ03 Bletilla formosana Bozhou, Anhui KF698637 KF698960 KF698998 

BFZJ04* Bletilla formosana Zhenjiang, Jiangsu KF698640 KF698963 KF699001 

BFZJ05 Bletilla formosana Zhenjiang, Jiangsu KF698640 KF698963 KF699001 

BSMZ01 Bletilla sinensis  Mengzi, Yunnan KJ776543 KJ776546 KJ776549 

BSMZ02 Bletilla sinensis  Mengzi, Yunnan KJ776544 KJ776547 KJ776550 

BSMZ03 Bletilla sinensis  Mengzi, Yunnan KJ776545 KJ776548 KJ776551 

JJAH01* Jujing baiji Anhui KF763633 − KF763636 

JJAH02* Jujing baiji Anhui KF763633 − KF763636 

JJAH03* Jujing baiji Anhui KF763633 − KF763636 

JJAH04* Jujing baiji Anhui KF763634 − KF763637 

JJAH05* Jujing baiji Anhui KF763635 − KF763636 

JJAH06* Jujing baiji Anhui KF763633 − KF763636 

JJAH07* Jujing baiji Anhui KF763634 − KF763636 

JJAH08* Jujing baiji Anhui KF763634 − KF763637 

PSBZ01* Polygonatum sibiricum Bozhou, Anhui EU850001 − KF698903 

PSBZ02 Polygonatum sibiricum Bozhou, Anhui EU850002 − KF698904 

PSBZ03 Polygonatum sibiricum Bozhou, Anhui EU850002 − KF698904 

POBZ01* Polygonatum odoratum Bozhou, Anhui  JF421534 − KF698906 

POBZ02 Polygonatum odoratum Bozhou, Anhui JF421535 − KF698907 

POBZ03 Polygonatum odoratum Bozhou, Anhui JF421535 − KF698907 

USBZ01 Unidentified sample Bozhou, Anhui KF698629 − KF698990 

USBZ02 Unidentified sample Bozhou, Anhui KF698630 − KF698991 



 吴劲松等: 白及属药用植物 DNA条形码的确立及其应用 · 1469  · 

 
 

Table 2  Primers used in this study [16, 18, 20] 

Gene Primer 5'−3' 

nrDNA ITS P1 CGTAACAAGGTTTCCGTAGGTGAAC 

 P2 TTATTGATATGCTTAAACTCAGCGGG 

LFY intron 2 2F CGCGGCGACAAGTGCCCCACTAAG 

 2R ATATCGGAATACCAGGTTCGTCAC 

ycf1 3720F TACGTATGTAATGAACGA ATGG 

 5500R GCTGTTATTGGCATCAAACCAATAGCG 

 
基于K2P (Kimura-2-Parameter) 模型进行遗传距

离分析, 对不同序列种间、种内变异大小进行比较。
统计不同序列种间、种内遗传距离的分布频度, 评价
不同 DNA 条形码候选序列的 Barcoding Gap。利用
MEGA 5.0构建 NJ系统树, 利用 Bootstrap (1 000次
重复) 检验各分支的支持率。最后选用相似性搜索算
法 (BLAST1) 考察序列的鉴定成功率[7, 23]。 
 

结果 
1  白及属序列分析及种内与种间遗传距离分析 

在利用 DNA条形码序列鉴定物种时, PCR扩增
效率和测序成功率是其成功鉴定的基础。3 条候选 
序列的 PCR扩增效率和测序成功率均为 100%。白及
属 25 份样品的 DNA 条形码候选序列的长度、GC   
含量、变异、信息位点数等统计结果见表 3。各序列
长度从 635～1 398 bp 不等, 其中 nrDNA ITS 序列  
最短为 635～636 bp, 共 12个基因型, 变异/信息位点
数为 235/209 个; 其次为 LFY 同源基因内含子 2, 其
序列长度为 1 043～1 398 bp, 共 12个基因型, 变异/
信息位点数为 438/43 个; 最长的为 ycf1 序列, 共有
13个基因型, 其序列长度为 1 039 bp, 变异/信息位点
数为 179/102 个。各序列的 GC含量也有不同, nrDNA 
ITS的 GC含量最高, 达到 61.7%, ycf1则最低, GC含
量为 27.7%。 

基于K2P遗传距离, 对白及属的 3条不同的DNA
条形码候选序列的种内变异及种间变异结果进行分

析, 结果表明 (表 4), 白及属植物的 nrDNA ITS 序 
列种间遗传变异 (0.022～0.106) 大于种内遗传变异 

Table 3  Sequences characteristics of candidate barcodes  

 nrDNA ITS LFY intron 2 ycf1 
Total individuals 25 25 25 
Number of genotype 12 12 13 
Length range/bp 635−636 1 043−1 398 1 039 
GC content (mean)/% 61.7 37.8 27.7 
Variable sites 235 438 179 
Parsimony informative sites  209 43 102 

 

(0～0.012); ycf1 序列种间遗传变异 (0.017～0.106) 
亦大于种内遗传变异 (0～0.015), 因此, nrDNA ITS
序列和 ycf1 序列可以作为白及属植物的分子鉴定。
LFY 同源基因内含子 2 序列种间 (0.005～0.036) 和
种内 (0～0.008) 遗传距离之间有重叠区, 故 LFY 同
源基因内含子 2序列不适用于白及属植物的鉴定。 
2  白及属 DNA条形码候选序列的鉴定效率评价 

理想的条形码种间遗传变异应明显大于种内  
遗传变异, 并在两者之间形成显著差异从而在坐标
轴上呈现出明显的间隔区, 即 Barcoding Gap。依据 
K2P 遗传距离, 不同的 DNA 条形码候选序列构建的
Barcoding Gap 图 (图 1) 显示: nrDNA ITS序列种内
遗传变异和种间遗传变异能够很好的区分, 形成了
明显的 Barcoding Gap 区。ycf1序列虽然没有形成明
显的 Barcoding Gap 区, 但种内和种间的平均遗传距
离没有相互交叉。相比之下, LFY 同源基因内含子 2
序列的种内和种间遗传变异重叠区比例大, 无明显
的 Barcoding Gap, 不利于区分物种。 

为了直观的评价白及属不同 DNA条形码候选序
列的合适度, 本文利用笋兰  [Thunia alba (Lindley) H. 
G. Reichenbach]  作为外类群, 应用 MEGA 5.0软件对
白及属样品基因型数据分别构建 nrDNA ITS、LFY同
源基因内含子 2、ycf1的 NJ树 (图 2、3、4)。从图 3
和图 4 可以看出, nrDNA ITS 序列和 ycf1 序列的   
NJ树都将白及属 4个物种聚在各自的同一进化枝上, 
鉴定效率为 100%, 能有效的区分白及属 4 个物种。
LFY 同源基因内含子 2 序列构建的 NJ 树 (图 2), 白
及属种内植物样品均有聚在不同的进化枝上, 鉴定
效率为 84.6%, 因此 LFY同源基因内含子 2序列不能 

 
Table 4  The intraspecific and interspecific K2P genetic distance of candidate barcodes  

 Range of K2P genetic distances (mean) 

 nrDNA ITS LFY intron 2 ycf1 

Intraspecific distances of B. striata 0−0.012 (0.006) 0−0.008 (0.005) 0.005−0.014 (0.009) 

Intraspecific distances of B. ochracea 0.001−0.008 (0.004) 0−0.006 (0.004) 0−0.015 (0.010) 

Intraspecific distances of B. fomosana 0.003−0.015 (0.011) 0 0−0.010 (0.007) 

Intraspecific distances of B. sinensis 0.001−0.005 (0.003) 0−0.001 (0.001) 0.002−0.007 (0.005) 

Interspecific distances of Bletilla 0.022−0.106 (0.045) 0.005−0.036 (0.019) 0.017−0.106 (0.875) 
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Figure 1  Distribution of intra- and inter-specific Kimura 
2-parameter (K2P) distances for three candidate barcodes 

 
有效的鉴别白及属种间植物样品。 

为验证 nrDNA ITS序列和 ycf1序列在更多样本
中的鉴定能力, 加入从 GenBank下载兰科 40个物种

65条 nrDNA ITS序列和 40个物种的 42条 ycf1序列, 
经 BLAST1算法计算其鉴定成功率均为 100%。基于
白及属植物 DNA条形码的 Barcoding Gap、NJ树及
BLAST1算法鉴定效率分析, 本实验将 nrDNA ITS和
ycf1 序列确定为鉴定白及属药用植物和混伪品的最
适潜在条形码。 
3  白及属药用植物待检品及混伪品的鉴定 

为了有效的鉴定白及属药用植物药材及混伪品, 
本文利用白及属 nrDNA ITS和 ycf1条形码分别构建
NJ树 (图 3, 图 4)。其中 6种黄精属混伪品, nrDNA 
ITS 片段共检测到了 4 个基因型, ycf1 基因共检测到
了 4个基因型。结果显示, NJ树均分为两大支, 白及
属植物聚为一支, 黄精属两个物种聚为另一支, 两个
属植物样品得到了准确的区分。白及属 2份待检品的
nrDNA ITS和 ycf1基因序列构建的 NJ树与白及属白
及聚为同一大枝, 同属白及植物; 粉末状待检品药材
为白及属白及加工制成的。 

另外, 8 份“巨茎白及”核基因及叶绿体基因序
列均与安徽六安白及最为接近。在核基因方面, “巨
茎白及”的 nrDNA ITS拥有 3个基因型, 其中, 亲代
有 2 个基因型, 子一代有 3 个基因型。序列号为
KF763633 的基因型与白及样品 (KF680621) 的序列
共有 3个碱基的替换 (60 bp、121 bp、481 bp位点), 序
列号为 KF763634 的基因型与白及样品 (KF680621) 
的序列有 2个碱基的替换 (60 bp、481 bp位点), 序
列号为 KF763635 的基因型与白及样品 (KF680621) 
的序列共有 4个碱基的替换 (60 bp、120 bp、121 bp、
481 bp位点), 均是 G−C之间的转换。在叶绿体基因方
面, “巨茎白及”的ycf1序列 (KF763636) 与白及样品

(KF698981) 序列相同, 序列号为 KF763637 的基因型 

 

 
Figure 2  LEAFY intron 2 phylogenetic tree constructed using NJ method of Bletilla.  Bootstrap values (  > 50%) are shown above the 
relevant branches 
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Figure 3  nrDNA ITS phylogenetic tree constructed using NJ method of Bletilla and its adulterants.  Bootstrap values (  > 50%) are 
shown above the relevant branches 
 

 
Figure 4  ycf1 phylogenetic tree constructed using NJ method of Bletilla and its adulterants.  Bootstrap values (  > 50%) are shown 
above the relevant branches 

 
与白及样品 (KF698981) 的序列存在两个碱基的替
换, 分别是在 121 bp处 TA转换与 898 bp处 GC的转
换, 变异发生在子一代。nrDNA ITS和 ycf1基因序列
构建的 NJ树均与白及属白及聚为一支 (图 3, 图 4)。 
 

讨论 
1  DNA条形码候选序列对白及属鉴定准确性评价 

理想的 DNA 条形码通常需要满足以下 3 个标 

准: ① 在物种水平具有显著的遗传变异和分化, 能够
鉴别不同物种; ② 合适的长度, 便于 DNA 扩增、测
序、拼接及排序时不需要手动调整; ③ 目的片段两 
端具有保守位点, 可用于通用引物设计[6]。对于单拷

贝核基因——  LEAFY 同源基因 ,  在植物魔芋属 
(Amorphophallus  Blume ex Decaisne)、绣线梅属 
(Neillia D.) 植物类群的系统发生分析研究中, LFY基
因序列相比 ITS 和 cpDNA 能提供更多的信息位    
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点[24, 25]。本研究对白及属植物 LFY同源基因内含子 2
序列分析结果表明, 白及属植物 LFY 同源基因内含
子 2序列种内和种间遗传距离有重叠区, 且种间遗传
距离较小, 种内植物 NJ 树有聚在不同的进化枝上, 
LFY 同源基因内含子 2 序列不适合作为白及属植物
鉴定的有效条形码。故 LFY 同源基因在植物条形码
中的应用还有待进一步研究。 

nrDNA ITS序列在长期进化中, 选择压力小、变
异位点多, 并与保守的 5.8S 和 26S 区段形成特定的
颈环二级结构[26, 27]。近些年, 陈士林等先后利用 ITS
序列对羌活 (Notopterygium incisum C. C. Ting ex H. 
T. Chang)[28]、洋金花[29]、重楼属[7]等药用植物以及混

伪品鉴别, 也证明了 ITS/ITS2 条形码鉴定的稳定性
与准确性。另外, 在翅茎草属 (Pterygiella Oliver) 和
石斛属的 DNA 条形码研究中, 也证明了 ITS 序列比
matK和 rbcL等叶绿体基因有更强的鉴别能力[30, 31]。

Chang 等[32]发现兰科植物台湾蝴蝶兰 (Phalaenopsis 
aphrodite Reichb. f.) 叶绿体基因 ycf1存在于小单拷
贝区 (SSC), 并具有高度变异, 可用于兰科植物系统
发生研究。本研究对白及属 4个物种的 3条候选条形
码进行鉴定, 种内和种间遗传距离比较和 NJ 树分析
表明, nrDNA ITS序列和叶绿体基因 ycf1序列种间遗
传变异大于种内遗传变异, 其构建 NJ 树能有效地区
分白及属的 4 个物种。结果表明核基因 nrDNA ITS
序列以及叶绿体基因 ycf1序列的鉴定效率均为 100%, 
因此推荐采用核基因 nrDNA ITS 序列并辅助选用叶
绿体基因 ycf1序列作为鉴定白及属的 DNA条形码。 
2  DNA条形码对白及属药材及其混伪品的鉴定 

一个成功的 DNA条形码需要足够的序列变化位
点来区分物种间的区别, 单片段的低识别率很大程
度上局限了条形码的识别度[33]。Singh等[31]在对石斛

属 DNA条形码研究中发现 3个或两个基因位点联合
比单基因位点鉴定效率高, 而超过 4 个基因位点联 
合的鉴定效率并没有显著提升。在兰科植物中, Kim
等[34]用 5 个 cpDNA 片段共 26 种联合片段组合对兰
科植物进行 DNA条形码研究, 结果表明 atpF-atpH、
psbK-psbI 和 trnH-psbA 3 个组合片段是鉴定韩国兰 
科物种的最适 DNA 条形码。Kress 等[33]对陆生植物

48 个属进行了单片段及其联合鉴定的对比分析, 推荐
rbcL和 trnH-psbA组合片段作为陆生植物的 DNA条
形码。本研究核基因 nrDNA ITS 和叶绿体基因 ycf1
序列均可作为白及属鉴定的有效 DNA 条形码, 但由
于中国境内白及属仅有 4个物种, 采用单片段 nrDNA 
ITS或 ycf1基因序列就能成功鉴定出白及属物种及其

混伪品。 
本研究采用适合于白及属鉴定的 nrDNA ITS 和

ycf1 基因序列分别对白及属药用植物及其混伪品黄
精属植物进行鉴定, 结果表明白及属样品单独聚为
一支, 表现出了单系性, 明显的与黄精属的黄精、玉
竹混伪品区分开。针对市场上粉末状药材难以鉴定 
的难题, 陈士林等[35]为药用植物未知样品的鉴定提

供了可参考的标准化流程: 通过采用 BLAST 分析、
距离法、建树法、成对序列比对法等方法确保未知样

品鉴定的准确性。本研究的 2份粉末状待检品经序列
比对、NJ 树分析后归于白及植物; 这也再次证明了
nrDNA ITS和 ycf1条形码鉴定中药材的能力。nrDNA 
ITS和 ycf1条形码技术对中药材原植物及其药材与混
伪品准确快速鉴定, 将为市场上对白及药用植物鉴
定提供科学依据。 
3  运用 DNA条形码探讨“巨茎白及”的基源 

传统的植物物种界定是依据植物的形态特征 
(如叶片、花等) 与近缘种进行匹配[36]。安徽“巨茎

白及”, 是近年来出现在市场上的商业名称, 《中国
植物志》并未记载, 其分类地位尚未有文献报道。安
徽“巨茎白及”样品开花后呈粉红色, 花大, 萼片和
花瓣近等长, 这与《中国植物志》记载的白及属植物
的白及花形态最为相似; 但其又具有假鳞茎大、产量
高等特性。此外, Pons等[37]认为物种界定依据形态学

特征界定含糊不清 , 应使用物种最原始的数据即
DNA 的序列信息开展物种界定。如 Vanhaecke 等[38]

利用 DNA条形码和微卫星标记技术把智利海域的杂
种鱼 (Aplochiton spp.) 归为 A. zebra物种。本研究利
用白及的 DNA条形码对“巨茎白及”进行序列分析, 
结果显示, “巨茎白及”样品与安徽六安的白及样品
的 nrDNA ITS序列和 ycf1序列相似度最高; 基于 NJ 
树也将“巨茎白及”和白及属白及聚为一支。因此, 
本研究在形态学以及分子水平上均支持将安徽“巨

茎白及”归为白及属白及植物。 
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