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［摘要］　目的：采用 ＩＴＳ２序列对博落回属药用植物进行鉴定。方法：通过对来自湖南、江西、浙江、湖北、
河南、陕西、重庆的３０个博落回属植物ＩＴＳ２序列进行扩增和测序，并对其进行扩增效率及测序成功率、碱基构成、
种内和种间变异分析及ＮＪ系统进化树分析来评估 ＩＴＳ２序列鉴定效果。结果：博落回属药用植物 ＩＴＳ２序列长度在
５００ｂｐ以内，扩增效率和测序成功率为１００％，并获得３０条博落回 ＩＴＳ２序列。结论：ＩＴＳ２序列可以有效准确鉴别
博落回属植物。
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博落回 Ｍａｃｌｅａｙａｃｏｒｄａｔａ（Ｗｉｌｌｄ）ＲＢｒ与小果
博落回Ｍｍｉｃｒｏｃａｒｐａ（Ｍａｘｉｍ）Ｆｅｄｄｅ属于罂粟科博
落回属植物。现代药理研究表明博落回属植物中的

４种主要生物碱：原阿片碱、别隐品碱、白屈菜红
碱、血根碱对治疗多种炎症有效，并对畜禽类有较

好的肠道菌群调节作用，目前已作为饲用抗菌药的

替代品在欧洲等地区销售［１］。博落回与小果博落回

主要分布于中国、东亚、北美洲和欧洲，两者的形

态区别主要是果荚部分，博落回的果荚呈倒卵形，

而小果博落回的果荚呈近圆形。前期研究显示博落

回与小果博落回中的４种主要生物碱具有组织分布
特异性，其中血根碱和白屈菜红碱主要分布在博落

回的果荚和小果博落回的叶片中，而原阿片碱和别

隐品碱主要分布在博落回叶片、根和小果博落回果

·７６３１·
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荚中［２］。由于在博落回属植物中一般只有博落回的

果荚才是用来提取血根碱的原料，因此开发一种简

单、准确的方法区分博落回与小果博落回具有重要

的意义。

ＤＮＡ条形码技术是一种基于 ＤＮＡ分子进化原
理，通过一段通用的标准短序列对物种进行鉴定的

新生物学技术［３］。近年来，ＤＮＡ条形码作为物种鉴
定的工具已广泛应用于动植物的物种鉴定及种间亲

缘关系的分析，在众多的ＤＮＡ条形码中，ＩＴＳ２序列
具有序列片段较短、进化速率较快等特点，已经成

功运用于许多传统中药材的鉴定［４９］。这些研究均证

明ＩＴＳ２特征序列在中药材的鉴定方面具有广泛的应
用价值［１０］。虽然应用ＩＴＳ２条形码特征序列鉴别物种
的研究越来越多，但是系统地用于博落回属植物鉴

别的报道很少。因此，利用 ＩＴＳ２序列片段建立一种
准确鉴定博落回属植物的分子鉴定体系，不仅可以

对其进行准确分类，而且对用药安全具有十分重要

的意义。本研究对博落回属植物 ＩＴＳ２序列进行比较
分析和快速准确鉴定，旨在为博落回属植物分子鉴

定提供理论依据。

１　材料

共收集３０份博落回属植物根部材料，采自湖
南、江西、浙江、湖北、河南、陕西、重庆等地，

均用网袋及泥土包裹根部材料运送至湖南省长沙市

湖南农业大学国家中药材生产（湖南）技术中心。在

种植１年后待长出地上部分再采集叶片进行 ＤＮＡ提
取，具体样本信息见表１。

表１　博落回属植物样本信息
序号 植物拉丁名 样品编号 产地 序号 植物拉丁名 样品编号 产地

１ Ｍｃｏｒｄａｔａ ＤＨＮＪＳ１００３ 湖南津市 １６ Ｍｍｉｃｒｏｃａｒｐａ ＸＣＱＷＳ１３０２ 重庆巫山

２ Ｍｃｏｒｄａｔａ ＤＨＮＮＸ１３０２ 湖南宁乡县 １７ Ｍｍｉｃｒｏｃａｒｐａ ＸＣＱＷＳ１３０３ 重庆巫山

３ Ｍｃｏｒｄａｔａ ＤＨＮＮＸ１３０５ 湖南宁乡县 １８ Ｍｍｉｃｒｏｃａｒｐａ ＸＣＱＷＳ１３０４ 重庆巫山

４ Ｍｃｏｒｄａｔａ ＤＨＮＮＸ１３０８ 湖南宁乡县 １９ Ｍｍｉｃｒｏｃａｒｐａ ＸＣＱＷＳ１３０５ 重庆巫山

５ Ｍｃｏｒｄａｔａ ＤＨＮＺＺ１３０１ 湖南株洲县 ２０ Ｍｍｉｃｒｏｃａｒｐａ ＸＣＱＷＳ１３０９ 重庆巫山

６ Ｍｃｏｒｄａｔａ ＤＪＸＨＹ１３０１ 江西宜黄县 ２１ Ｍｍｉｃｒｏｃａｒｐａ ＸＨＢＮＺ１３０６ 湖北襄阳市南漳县

７ Ｍｃｏｒｄａｔａ ＤＪＸＪＧＳ１３０６ 江西井冈山 ２２ Ｍｍｉｃｒｏｃａｒｐａ ＸＨＢＮＺ１３０７ 湖北襄阳市南漳县

８ Ｍｃｏｒｄａｔａ ＤＪＸＲＣ１３０５ 江西瑞昌县 ２３ Ｍｍｉｃｒｏｃａｒｐａ ＸＨＢＮＺ１３０９ 湖北襄阳市南漳县

９ Ｍｃｏｒｄａｔａ ＤＪＸＲＣ１３０９ 江西瑞昌县 ２４ Ｍｍｉｃｒｏｃａｒｐａ ＸＨＢＮＺ１３１０ 湖北襄阳市南漳县

１０ Ｍｃｏｒｄａｔａ ＤＪＸＳＲ０００７ 江西上饶 ２５ Ｍｍｉｃｒｏｃａｒｐａ ＸＨＮＮＹ１３０１ 湖北襄阳市南漳县

１１ Ｍｃｏｒｄａｔａ ＤＺＪＬＡ０００７ 浙江临安县 ２６ Ｍｍｉｃｒｏｃａｒｐａ ＸＨＮＮＹ１３０５ 湖北襄阳市南漳县

１２ Ｍｃｏｒｄａｔａ ＤＺＪＬＡ１３０４ 浙江临安县 ２７ Ｍｍｉｃｒｏｃａｒｐａ ＸＨＮＮＹ１３１０ 湖北襄阳市南漳县

１３ Ｍｃｏｒｄａｔａ ＤＺＪＬＡ１３０６ 浙江临安县 ２８ Ｍｍｉｃｒｏｃａｒｐａ ＸＨＮＳＸ１３０１ 河南嵩县

１４ Ｍｃｏｒｄａｔａ ＤＺＪＬＡ１３０８ 浙江临安县 ２９ Ｍｍｉｃｒｏｃａｒｐａ ＸＳＸＬＴ１３０１ 陕西蓝田县

１５ Ｍｃｏｒｄａｔａ ＤＺＪＬＡ１３１０ 浙江临安县 ３０ Ｍｍｉｃｒｏｃａｒｐａ ＸＳＸＳＬ１３０４ 陕西商洛市

２　方法

２１　ＤＮＡ提取和序列扩增

博落回与小果博落回新鲜叶片用超纯水洗净之

后，用灭菌滤纸吸净表面水分。加入适量液氮充分

研磨成粉末；再用取样小勺称取２００～３００ｍｇ粉末
样本置１５ｍＬ离心管中，使用磁珠法植物基因组
ＤＮＡ提取试剂盒提取总ＤＮＡ（ＴＩＡＮＧＥＮ＃ＤＰ３４２０１）。
在凝胶成像仪下观察拍照并筛选出提取效果较好的

样品用于下一步的 ＰＣＲ扩增。ＰＣＲ反应体积为
２５μＬ，体系内包含：ｄｄＨ２Ｏ１２μＬ、２Ｔａｑｍａｓｔｅｒｍｉｘ
１０μＬ、ＤＮＡ模板１μＬ、正向引物１μＬ、反向引物

１μＬ。本实验参照远志属研究结果［１１］，引物正向

为：ＡＴＧＣＧＡＴＡＣＴＴＧＧＴＧＴＧＡＡＴ，反向为：ＧＡＣＧＣ
ＴＴＣＴＣＣＡＧＡＣＴＡＣＡＡＴ。扩增程序：９４℃变性５ｍｉｎ，
再进行３５个循环（９４℃变性３０ｓ，５８℃退火３０ｓ，
７２℃延伸４５ｓ），最后７２℃延伸７ｍｉｎ。

２２电泳检测

称取０５ｇ琼脂糖凝胶于锥形瓶中，加入５０ｍＬ
５０×ＴＡＥ缓冲液，中高火微波２ｍｉｎ，将锥形瓶置于
水中５ｍｉｎ，加入０５μＬＧｅｌＲｅｄ，混匀后倒于凝胶模
具中２０ｍｉｎ后使用。取 ＰＣＲ产物点样电泳，１００Ｖ，
２３ｍｉｎ后，在凝胶成像系统中对凝胶拍照，得到
结果。
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２３数据处理

选择ＰＣＲ扩增成功的ＤＮＡ样品交由擎科生物有
限公司进行测序，将测序结果输入计算机后应用

ＣｌｕｓｔａｌＷ 软件对所有 ＩＴＳ２序列对位排列，并用
Ｇｅｎｅｉｏｕｓ１００２对校对后的序列进行分子进化遗传分析。

３　结果与分析

３１ＤＮＡ提取、ＰＣＲ扩增
对３０份博落回样品的 ＩＴＳ２序列分析发现，所

有实验样本的 ＰＣＲ扩增及测序成功率均为 １００％，
序列获得率（有效序列比例）亦为１００％，经琼脂糖
凝胶电泳得到ＰＣＲ扩增电泳图（见图１），扩增效果
较好，条带较亮，没有拖尾现象，产物大小在

５００ｂｐ以内。

注：泳道上序号对应样本序号。

图１　３０份博落回样本的ＩＴＳ２序列凝胶电泳图

３２测序及序列分析

博落回属的３０份样本 ＩＴＳ２序列的 ＰＣＲ及测序
成功率均为１００％。ＩＴＳ２序列博落回种内遗传距离
为０００１４～０００９４，平均值为０００３２。种间的遗
传距离为００７７２～００８４８，平均值为００７９３。表
明其种间遗传距离要明显大于种内遗传距离。

３３碱基构成分析

由表２可知，博落回属植物 ＩＴＳ２序列中 Ａ、Ｃ、

Ｇ、Ｔ碱基的变化范围分别为 １２７％、２１７％、
０９％、２９９％。其中，湖南株洲县产地的博落回 Ａ
碱基含量最高，为２１３％；江西瑞昌县产地的博落
回Ａ碱基含量最低，为１６７％。河南嵩县产地的小
果博落回Ｃ碱基含量最高，为３３９％。浙江临安县
产地的博落回 Ｃ碱基含量最低，为２８９％。浙江临
安县产地的博落回以及重庆巫山、湖北襄阳市南漳

县、陕西商洛市产地的小果博落回Ｇ碱基含量最高，
为３２６％；湖南株洲县产地的博落回 Ｇ碱基含量最
低，为２９４％。江西瑞昌县产地的博落回 Ｔ碱基含
量最高，为２１９％。湖北襄阳市南漳县小果博落回
Ｔ碱基含量最低，为１４７％。

表２　博落回属植物ＩＴＳ２序列碱基构成

植物拉丁名　 样品编号
碱基构成（％）

Ａ Ｃ Ｇ Ｔ
ＧＣ含
量（％）

碱基

总数

Ｍｃｏｒｄａｔａ ＤＨＮＪＳ１００３ １６９ ２９１ ３２４ ２１５ ６１５ ４７８

Ｍｃｏｒｄａｔａ ＤＨＮＮＸ１３０２ １７４ ２９５ ３２２ ２１０ ６１６ ４８２

Ｍｃｏｒｄａｔａ ＤＨＮＮＸ１３０５ １７１ ２９２ ３２５ ２１３ ６１７ ４８０

Ｍｃｏｒｄａｔａ ＤＨＮＮＸ１３０８ １７０ ２９１ ３２５ ２１４ ６１６ ４７７

Ｍｃｏｒｄａｔａ ＤＨＮＺＺ１３０１ ２１３ ３２８ ２９４ １６４ ６２３ ４６９

Ｍｃｏｒｄａｔａ ＤＪＸＨＹ１３０１ １７２ ２９３ ３２２ ２１４ ６１４ ４８２

Ｍｃｏｒｄａｔａ ＤＪＸＪＧＳ１３０６ １６９ ２９０ ３２４ ２１７ ６１４ ４７９

Ｍｃｏｒｄａｔａ ＤＪＸＲＣ１３０５ １７４ ２９０ ３２１ ２１５ ６１１ ４８３

Ｍｃｏｒｄａｔａ ＤＪＸＲＣ１３０９ １６７ ２９０ ３２４ ２１９ ６１４ ４７９

Ｍｃｏｒｄａｔａ ＤＪＸＳＲ０００７ ２１２ ３２７ ２９５ １６７ ６２２ ４６８

Ｍｃｏｒｄａｔａ ＤＺＪＬＡ０００７ ２１１ ３２８ ２９２ １６８ ６２０ ４６９

Ｍｃｏｒｄａｔａ ＤＺＪＬＡ１３０４ １６９ ２９０ ３２４ ２１７ ６１４ ４７９

Ｍｃｏｒｄａｔａ ＤＺＪＬＡ１３０６ １７０ ２９１ ３２０ ２１８ ６１１ ４８１

Ｍｃｏｒｄａｔａ ＤＺＪＬＡ１３０８ １７０ ２８９ ３２６ ２１４ ６１５ ４８１

Ｍｃｏｒｄａｔａ ＤＺＪＬＡ１３１０ １７２ ２９３ ３２２ ２１３ ６１５ ４７８

Ｍｍｉｃｒｏｃａｒｐａ ＸＣＱＷＳ１３０２ １９２ ３３５ ３２２ １５１ ６５７ ４９０

Ｍｍｉｃｒｏｃａｒｐａ ＸＣＱＷＳ１３０３ １８６ ３３６ ３２４ １５４ ６６０ ４８８

Ｍｍｉｃｒｏｃａｒｐａ ＸＣＱＷＳ１３０４ １９１ ３３６ ３２２ １５１ ６５８ ４９１

Ｍｍｉｃｒｏｃａｒｐａ ＸＣＱＷＳ１３０５ １８９ ３３８ ３２２ １５２ ６６０ ４８８

Ｍｍｉｃｒｏｃａｒｐａ ＸＣＱＷＳ１３０９ １８４ ３３４ ３２６ １５６ ６６０ ４８８

Ｍｍｉｃｒｏｃａｒｐａ ＸＨＢＮＺ１３０６ １９０ ３３５ ３２０ １５５ ６５５ ４９０

Ｍｍｉｃｒｏｃａｒｐａ ＸＨＢＮＺ１３０７ １８６ ３３５ ３２３ １５５ ６５８ ４８９

Ｍｍｉｃｒｏｃａｒｐａ ＸＨＢＮＺ１３０９ １８６ ３３８ ３２６ １５０ ６６４ ４８８

Ｍｍｉｃｒｏｃａｒｐａ ＸＨＢＮＺ１３１０ １８８ ３３５ ３２１ １５５ ６５６ ４８９

Ｍｍｉｃｒｏｃａｒｐａ ＸＨＮＮＹ１３０１ １９１ ３３６ ３２２ １５１ ６５８ ４９１

Ｍｍｉｃｒｏｃａｒｐａ ＸＨＮＮＹ１３０５ １９０ ３４２ ３２１ １４７ ６６３ ４８３

Ｍｍｉｃｒｏｃａｒｐａ ＸＨＮＮＹ１３１０ １８６ ３３７ ３２５ １５１ ６６３ ４８９

Ｍｍｉｃｒｏｃａｒｐａ ＸＨＮＳＸ１３０１ １８６ ３３９ ３２４ １５１ ６６３ ４９０

Ｍｍｉｃｒｏｃａｒｐａ ＸＳＸＬＴ１３０１ １８７ ３３６ ３２４ １５３ ６６０ ４９１

Ｍｍｉｃｒｏｃａｒｐａ ＸＳＸＳＬ１３０４ １８４ ３３８ ３２６ １５２ ６６４ ４８８
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３４构建系统进化发育树

利用Ｇｅｎｅｉｏｕｓ１００２软件，采用 ＮｅｉｇｈｂｏｒＪｏｉｎｉｎｇ
方法构建系统发育树（见图２）。拓扑结构的可靠性
用１０００次重复的自展检验（Ｂｏｏｔｓｔｒａｐａｎａｌｙｓｉｓ）来评
估，分支的支持值低于５０％的略去。结果显示博落
回分为一支，小果博落回被分为另一支。

图２　基于ＩＴＳ２序列构建的ＮＪ树

４　讨论

近年来，随着ＤＮＡ条形码技术的不断发展及应
用，越来越多的药用植物都使用该技术进行物种鉴

定，如野豌豆属［１１］、远志属［１２］、千斤拔属［１３］和黄

芩属［１４］等大量的药用植物均已成功使用 ＤＮＡ条形
码技术进行物种鉴定。陈士林等［１０］认为应当建立以

ＩＴＳ２为核心、ｐｓｂＡｔｒｎＨ为辅的植物类药材 ＤＮＡ条
形码鉴定体系和以 ＣＯＩ为主、ＩＴＳ２为辅的动物类药
材ＤＮＡ条形码鉴定体系，这为中药材准确、可靠鉴
定及临床用药安全提供新的技术手段。

本课题组已于２０１２年完成了博落回属植物的转
录组高通量测序［１］，对不同时间的根叶果材料的转

录组以及生物碱生源合成可能的机理进行了探索，

之后又对博落回进行了全基因组测序，为下一步的

功能基因挖掘和分子育种提供基础数据。由于博落

回是目前最主要的血根碱来源植物，在博落回属植

物中只有博落回的果荚才是用来提取血根碱的原料。

而分辨博落回与小果博落回的主要区别也是果荚部

位，因此在博落回属植物生长早期区分两者困难较

大。本实验运用ＩＴＳ２序列鉴定博落回属植物，结果
显示所有实验样本的 ＰＣＲ扩增和测序成功率均达到
１００％，表明ＩＴＳ２序列适合于博落回属植物的鉴定
且稳定性较好。除了运用 ＩＴＳ２序列以外，本实验样
本涵盖了湖南、江西、浙江、湖北、河南、陕西、

重庆等多个产地，鉴定结果表明不同产地的博落回

属植物种内差异较小，说明博落回属植物遗传多样

性较低并且符合本实验室之前的 ＳＳＲ实验结果［１５］。

从最终数据分析，ＩＴＳ２条形码序列构建的ＮＪ进化树
显示ＩＴＳ２序列能够准确鉴别博落回与小果博落回，
保证了原料收集的准确性。
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［１２］王超，朱艳华，阎雪莹，等．博落回总碱半数致死量测
定［Ｊ］．中国民族民间医药，２０１０（１７）：１４．

［１３］王大菊，周诗其，叶冬青，等．博落回急性及亚慢性毒性
试验［Ｊ］．华中农业大学学报，１９９３，１２（６）：６１２６１６．

［１４］卿志星，徐玉琴，杨鹏，等．博落回果荚中生物碱的研
究［Ｊ］．中药材，２０１６，３９（２）：３１２３１４．

［１５］彭懿，左姿，卿志星，等．基于ＨＰＬＣＱＴＯＦ／ＭＳ技术鉴定
博落回叶中化学成分［Ｊ］．中南药学，２０１６，１４（５）：

４６５４７０．
［１６］左姿，郑亚杰，梁之桃，等．博落回根中生物碱的组织化

学定位研究［Ｊ］．中草药，２０１６，４７（１０）：１７８５１７９０．
［１７］黄敬，曾建国，罗卫梅，等．ＨＰＬＣ法同时测定博落回不同

部位原阿片碱、别隐品碱的含量［Ｊ］．湖南中医药大学学
报，２０１０，３０（１）：４１４２．

［１８］ＱｉｎｇＺＸ，ＸｕＹＱ，ＹａｎｇＰ，ｅｔａｌ．Ｍａｓｓｓｐｅｃｔｒｏｍｅｔｒｙｇｕｉｄｅｄ
ｉｓｏｌａｔｉｏｎｏｆｔｗｏｎｅｗｂｅｎｚｏｑｕｉｎｏｌｉｎｅａｌｋａｌｏｉｄｓｆｒｏｍ［Ｊ］．Ｎａｔ
ＰｒｏｄＲｅｓ，２０１５，３０（９）：１０３０．

［１９］ＦａｒｒｏｗＳＣ，ＨａｇｅｌＪＭ，ＦａｃｃｈｉｎｉＰＪ．Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔａｎｄｍｅｔａｂ
ｏｌｉｔｅｐｒｏｆｉｌｉｎｇｉｎｃｅｌｌｃｕｌｔｕｒｅｓｏｆ１８ｐｌａｎｔｓｐｅｃｉｅｓｔｈａｔｐｒｏ
ｄｕｃｅｂｅｎｚｙｌｉｓｏｑｕｉｎｏｌｉｎｅａｌｋａｌｏｉｄｓ［Ｊ］．Ｐｈｙｔｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ，
２０１２，７７（５）：７９８８．

［２０］邹惠亮，付书娜，张杨梅，等．博落回非生物碱类化学成
分研究［Ｊ］．中药材，２０１６，３９（３）：５５９５６１．

［２１］王珂佳，刘芸．药用植物博落回研究进展［Ｊ］．河南农业，
２０１５（７）：６２６４．

［２２］ＳａｉＣＭ，ＬｉＤＨ，ＬｉＳＧ，ｅｔａｌ．ＲａｃｅｍｉｃａｌｋａｌｏｉｄｓｆｒｏｍＭａ
ｃｌｅａｙａｃｏｒｄａｔａ：ｓｔｒｕｃｔｕｒａｌｅｌｕｃｉｄａｔｉｏｎ，ｃｈｉｒａｌｒｅｓｏｌｕｔｉｏｎ，ａｎｄ
ｃｙｔｏｔｏｘｉｃ，ａｎｔｉｂａｃｔｅｒｉａｌａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ［Ｊ］．ＲｓｃＡｄｖ，２０１６，６
（４７）：４１１７３４１１８０．

［２３］邹惠亮，李红玉，余绍福，等．博落回的生物碱成分及细
胞毒活性研究［Ｊ］．中国中药杂志，２０１５，４０（３）：
４５８４６２．

［２４］ＹｕＸＬ，ＧａｏＸＬ，ＺｈｕＺＸ，ｅｔａｌ．ＡｌｋａｌｏｉｄｓｆｒｏｍｔｈｅＴｒｉｂｅ
Ｂｏｃｃｏｎｉｅａｅ（Ｐａｐａｖｅｒａｃｅａｅ）：ＡＣｈｅｍｉｃａｌａｎｄＢｉｏｌｏｇｉｃａｌＲｅ
ｖｉｅｗ［Ｊ］．Ｍｏｌｅｃｕｌｅｓ，２０１４，１９（９）：１３０４２１３０６０．

（收稿日期　２０１７０２２０

檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿檿

）

（上接第１３７０页）
［９］　辛天怡，雷美艳，宋经元．中药材 ＤＮＡ条形码鉴定研究

进展［Ｊ］．中国现代中药，２０１５，１７（２）：１７０１７６．
［１０］ＣｈｅｎＳ，ＰａｎｇＸ，ＳｏｎｇＪ，ｅｔａｌ．Ａｒｅｎａｉｓｓａｎｃｅｉｎｈｅｒｂａｌｍｅｄｉ

ｃｉｎｅｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ：ｆｒｏｍｍｏｒｐｈｏｌｏｇｙｔｏＤＮＡ［Ｊ］．Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌ
Ａｄｖ，２０１４，３２（７）：１２３７１２４４．

［１１］李骁，赵龙，王佩，等．野豌豆属蒙药药用植物的 ｒＤＮＡ
ＩＴＳ序列分析［Ｊ］．中草药，２０１５，４６（１２）：１８１４１８１８．

［１２］樊杰，白妍，束明月．远志属７种药用植物 ＩＴＳ１和 ＩＴＳ２

序列分析［Ｊ］．中草药，２０１５，４６（４）：５６２５６５．
［１３］张忠廉，宋美芳，李海涛，等．千斤拔属药用植物 ＤＮＡ条

形码鉴定研究［Ｊ］．中草药，２０１５，４５（１）：１１８１２２．
［１４］夏至，高致明，张红瑞，等．黄芩及其同属近缘种的 ＤＮＡ

条形码鉴定研究［Ｊ］．中草药，２０１４，４５（１）：１０７１１２．
［１５］朱鹏程，柳亦松，黄鹏，等．博落回 ＳＳＲ引物的开发以及

遗传多样性分析［Ｊ］．生命科学研究，２０１３，１７（２）：
１２０１２４．

（收稿日期　２０１７０２２０）
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