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［摘要］　甘草为我国传统常用大宗中药材，分布区域广泛，形态变异幅度大，种质资源的遗传多样性丰富。甘
草的种源混乱及基原鉴定困难一直是困扰甘草产业发展的重要因素。本文概述ＲＦＬＰ（ｒｅｓｔｒｉｃｔｉｏｎｆｒａｇｍｅｎｔｌｅｎｇｔｈｐｏｌｙｍｏｒ
ｐｈｉｓｍ，限制性片段长度多态性）、基于ＰＣＲ的分子标记如ＲＡＰＤ（ｒａｎｄｏｍｌｙａｍｐｌｉｆｉｅｄｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃＤＮＡ，随机扩增多态
性ＤＮＡ）、ＡＦＬＰ（ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎｆｒａｇｍｅｎｔｌｅｎｇｔｈｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ，扩增片段长度多态性）、ＳＳＲ（ｓｉｍｐｌｅｓｅｑｕｅｎｃｅｒｅｐｅａｔ，简单
重复序列）、ＩＳＳＲ（ｉｎｔｅｒｓｉｍｐｌｅｓｅｑｕｅｎｃｅｒｅｐｅａｔ，内部简单序列重复）等分子标记技术在甘草基原鉴定和遗传多样性中的
研究进展，分析不同分子标记技术的特点及其在甘草中的应用方向，并对分子标记技术在甘草中的应用前景做出展望。
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［Ｋｅｙｗｏｒｄｓ］　ＧｌｙｃｙｒｒｈｉｚａｅＲａｄｉｘ；ｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙ；ｍｏｌｅｃｕｌａｒｍａｒｋｅｒ

甘草为豆科植物甘草 ＧｌｙｃｙｒｒｈｉｚａｕｒａｌｅｎｓｉｓＦｉｓｃｈ
（也称乌拉尔甘草）、胀果甘草 Ｇｌｙｃｙｒｒｈｉｚａｉｎｆｌａｔａ
Ｂａｔ或光果甘草 ＧｌｙｃｙｒｒｈｉｚａｇｌａｂｒａＬ的干燥根及根
茎，又名国老、灵通、甜草、棒草［１］。甘草性味甘

平，具有清热解毒、润肺止咳、缓急止痛、调和药

性等作用［２］。随着中医学科的应用普及，国内外都

对甘草的药理作用进行了非常广泛和深入的研

究［３１０］。但不同基原甘草的有效化学成分含量有显

著的差别，且同一基原不同产地甘草的有效成分也

存在差异［１１１６］。

随着分子生物技术在农作物和中药领域的迅速

发展及应用［１７２０］，其对甘草的基原鉴定以及遗传多

样性的研究层出不穷。相对于甘草传统鉴定方法，

如形态鉴别、显微鉴别、理化鉴别、红外鉴别、指

纹图谱鉴别等［２１２４］，分子标记技术显示出迅速准确

的鉴别效果；而在甘草的遗传多样性上，不同的分

·４８６·
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子标记又各具特点，本文将对分子标记在甘草中的

应用做出综述。

１　分子标记技术概述

分子标记技术是研究反映生物个体、居群以及

物种等分类单位间的基因组 ＤＮＡ片段差异的技术，
广泛应用于生物基因组探究、生物分子鉴定、生物

遗传等研究领域。分子标记的种类主要有：基于

Ｓｏｕｔｈｅｒｎ杂交技术的分子标记如 ＲＦＬＰ（ｒｅｓｔｒｉｃｔｉｏｎ
ｆｒａｇｍｅｎｔｌｅｎｇｔｈｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ，限制性片段长度多态
性）、基于ＰＣＲ的分子标记如ＲＡＰＤ（ｒａｎｄｏｍｌｙａｍｐｌｉ
ｆｉｅｄｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃＤＮＡ，随机扩增多态性 ＤＮＡ）、
ＡＦＬＰ（ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎｆｒａｇｍｅｎｔｌｅｎｇｔｈｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ，扩
增片段长度多态性）、ＳＳＲ（ｓｉｍｐｌｅｓｅｑｕｅｎｃｅｒｅｐｅａｔ，
简单重复序列）、ＩＳＳＲ（ｉｎｔｅｒｓｉｍｐｌｅｓｅｑｕｅｎｃｅｒｅｐｅａｔ，
内部简单序列重复）、ＳＲＡＰ（ｓｅｑｕｅｎｃｅｒｅｌａｔｅｄａｍｐｌｉ
ｆｉｅｄｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ，序列相关扩增多态性）、基于
ＤＮＡ序析的 ＳＮＰ（ｓｉｎｇｌｅｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ、单
核苷多态性）及ＤＮＡ条形码（ＤＮＡｂａｒｃｏｄｉｎｇ）等。

２　分子标记技术在甘草中的应用

２１ＲＦＬＰ

ＲＦＬＰ是２０世纪 ７０年代发展起来的分析 ＤＮＡ
片段的技术，既能检测基因组 ＤＮＡ（ｇｅｎｏｍｅＤＮＡ），
又能够检测核糖体ＤＮＡ（ｒｉｂｏｓｏｍｅＤＮＡ，ｒＤＮＡ）以及
叶绿体 ＤＮＡ（ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔＤＮＡ，ｃｐＤＮＡ），结果较稳
定，而且是共显性表达。ＲＦＬＰ多应用在鉴别菌落和
研究菌落的多样性［２５］。谷俊等［２６］采用表型数值分类、

１６ＳｒＤＮＡＰＣＲＲＦＬＰ分析和ＢＯＸＰＣＲ指纹图谱分析的
方法对北方地区的甘草根瘤菌进行表型、遗传多样性

分析，结果表明，菌株表现出丰富的遗传多样性。

２２ＲＡＰＤ

ＲＡＰＤ技术不需要专门设计序列的引物，且引
物的Ｔｍ值比较低，能保证寡聚核苷酸引物与模板
稳定结合，允许引物和模板适当误配，因此增大了

引物在基因组ＤＮＡ中配对的随机性，提高了对ＤＮＡ
的分析效率。王鸣刚等［２７］以不同地区的３种１５组
甘草（Ｇｌｙｃｙｒｒｈｉｚａｕｒａｌｅｎｓｉｓ、Ｇｉｎｆｌｅｔａ、Ｇｇｌｅｂｒａ）种子
为材料，研究 ＲＡＰＤ分子标记在甘草亲缘关系中应
用的可行性，结果显示，根据 ＲＡＰＤ聚类分析方法
得出１５组甘草植物之间的亲缘关系与形态学分类结
果存在差异。吴霞等［２８］应用 ＲＡＰＤ技术探讨新疆产

甘草不同地理群体的遗传多样性，此研究证明了同

一产地栽培种与野生种具有相似的遗传特性，反应

了地理环境对遗传特性有一定的影响，为不同产地

甘草的遗传特性比较提供了理论基础。陆嘉惠等［２９］

应用ＲＡＰＤ技术，探讨甘草属（ＧｌｙｃｙｒｒｈｉｚａＬ）１３种
１变种３０个植物类群的遗传差异和几个争议种的分
类地位，结果显示，基于 ＲＡＰＤ图谱建立的系统发
育图与经典分类学有较好的一致性，由此说明

ＲＡＰＤ标记可为甘草属的系统分类探究提供分子生
物学依据。张增福等［３０］以甘草种质为试材，采用正

交试验法设计，对影响 ＲＡＰＤＰＣＲ扩增的主要因素
ｄＮＴＰｓ、引物、Ｔａｑ酶和 ＤＮＡ模板进行优化筛选，
建立了适合甘草分子研究的 ＲＡＰＤＰＣＲ反应体系，
为不同产地甘草种质的分子学研究提供方法依据。

以上研究可见 ＲＡＰＤ技术在甘草遗传多样性和分类
学上起着重要的作用。

２３ＡＦＬＰ

ＡＦＬＰ同时具有 ＲＦＬＰ技术与 ＰＣＲ技术的优点，
即可靠性和高效性。周成明等［３１］采用 ＡＦＬＰ标记技
术研究４个来源甘草属植物的遗传基础，初步探讨
了ＡＦＬＰ在甘草品系选育中的应用，结果显示，“民
勤１号”“喀什１号”“阿克苏１号”形成了独特的
基因构成，为乌拉尔甘草优良栽培新品种选育研究

奠定基础。葛淑俊等［３２］利用 ＡＦＬＰ分子标记对甘草
主产区的１６个野生种群３２０个单株进行遗传多样性
研究，建立了适合野生甘草遗传多样性分析的稳定

的ＡＦＬＰ体系，筛选出１５对引物组合对１６个种群
３２０个单株共扩增出７５９条谱带。根据各指标显示，
遗传多样性水平从高到低顺序为宁夏、内蒙古、新

疆、黑龙江、山西、甘肃酒泉，此研究得出的信息

为甘草遗传多样性的保护和品种选育研究提供参考

依据。杨全等［３３］采用 ｃＤＮＡＡＦＬＰ（ｃＤＮＡａｍｐｌｉｆｉｅｄ
ｆｒａｇｍｅｎｔｌｅｎｇｔｈｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ）［３４］方法分析８种变异类
型甘草基因表达的差异，获得１４条差异表达基因片
段，并首次克隆了不同变异类型甘草特异表达的基

因，筛选出了优良变异类型，为新品种选育奠定基

础，同时为甘草功能基因的研究累积参考数据。

２４ＳＳＲ

１９７４年，Ｓｋｉｎｎｅｒ等［３５］发现了结构为（ＴＡＧ
Ｇ）ｎ（ＡＴＣＣ）ｎ的重复序列。后来研究发现，这
种重复是真核基因组特有的，并称之为 “简单重

复”。在众多分子标记中，ＳＳＲ多态性丰富、数目
·５８６·
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多、分布均匀、具有共显性以及符合孟德尔遗传等

优点，且结果稳定［３６３９］。已在许多农作物的起源、

遗传图谱建立、多态性分析、品种鉴定以及辅助育

种等方面有了广泛的应用，并且此技术稳定可靠。

刘越等［４０］在乌拉尔甘草中开发功能性ＥＳＴＳＳＲ分子
标记，分析乌拉尔甘草ＥＳＴＳＳＲｓ特征，为乌拉尔甘
草ＥＳＴＳＳＲ的遗传分布规律提供参考，也为进一步
开发乌拉尔甘草功能性 ＥＳＴＳＳＲ标记奠定了基础。
李晓岚等［４１］通过乌拉尔甘草表达序列标签（ＥＳＴ）数
据库搜索甘草属的ＳＳＲ位点，并使用Ｐｒｉｍｅｒ３０软件
设计引物，分析来自甘草属４个种２２份材料的ＥＳＴ
ＳＳＲ指纹图谱特征和聚类结果。结果表明，实验中
开发的１５对引物对甘草属具有很好的适用性，为甘
草的种间亲缘关系、种内遗传多样性研究以及物种

鉴定等提供分子依据。刘亚令等［４２］采用正交设计试

验建立了适合甘草 ＳＳＲＰＣＲ反应的最佳体系，利用
优化体系对６９对 ＳＳＲ引物进行了筛选，共筛选出
３３对在４种药用甘草中均能有效扩增且多态性较好
的ＳＳＲ引物，为利用 ＳＳＲ标记对甘草属植物的遗传
多样性分析、分子辅助育种、指纹图谱构建和物种

鉴定及野生资源保护等工作提供技术支撑。

２５ＩＳＳＲ

简单重复序列区间（ｉｎｔｅｒｓｉｍｐｌｅｓｅｑｕｅｎｃｅｒｅｐｅａｔ，
ＩＳＳＲ）也称锚定简单重复序列（ａｎｃｈｏｒｅｄｉｎｔｅｒｓｉｍｐｌｅ
ｓｅｑｕｅｎｃｅｒｅｐｅａｔ，ＡＳＳＲ），是以微卫星为引物的 ＰＣＲ
（ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅｐｒｉｍｅｄＰＣＲ，ＭＰＰＣＲ），或是在 ＳＳＲ
基础上发展起来的，用 ＳＳＲ为引物扩增重复序列之
间区的ＤＮＡ分析技术。ＩＳＳＲ采用的引物具有更强的
专一性，与模板结合的强度提高，重复性好，并可

揭示比ＲＦＬＰ、ＲＡＰＤ、ＳＳＲ更多的多态性，此技术结
合了ＲＡＰＤ标记技术与 ＳＳＲ标记技术的优点，耗资
少，模板用量少，不需要知道靶标序列的ＳＳＲ背景信
息，使用通用引物。孙群等［４３］利用ＩＳＳＲ分子标记技
术对不同种源乌拉尔甘草的遗传多样性进行分析，结

果表明，新疆地区乌拉尔甘草遗传多样性最为丰富，

其次是西北地区，最低的为东北地区，并证明了基于

ＩＳＳＲ分子标记划分的组群与地域性没有明显关系。李
贝宁等［４４］采用ＩＳＳＲ分子标记技术研究来自４个产地
１５５个甘草个体的遗传多样性，结果表明，各产地野
生品基本都能够各自聚为一类，内蒙古、宁夏和甘肃

甘草遗传特征较为稳定，陕西甘草的变异幅度较大，

说明不同道地产区甘草的遗传多样性具有显著的地域

性特征，且甘草道地药材的形成具有遗传基础。

２６ＤＮＡ条形码

ＤＮＡ条形码是利用具有足够变异的短基因片段
对物种进行准确快速鉴定生物身份的识别系统，能

够快速有效率地鉴别物种，因此得到非常广泛的应

用。刘春生［４５］在研究３种药用甘草的 ＩＴＳ序列中发
现胀果甘草和其他甘草种类有１个碱基差异，乌拉
尔甘草和其他甘草种类有３个碱基差异，并筛选出
２个上游引物，成功鉴别了乌拉尔甘草和胀果甘草。
陈士林［４６］发表了３种药用甘草的ＩＴＳ２序列峰图以及
条形码ｃｏｎｓｅｎｓｕｓ序列及种间序列变异情况，提出将
ＩＴＳ２序列作为甘草的通用ＤＮＡ条形码序列。赵月梅
等［４７］分析了刺果甘草与甘草、苦参、黄芪基原植物

编码核糖体ＲＮＡ的核基因的ＩＴＳ２序列的Ｋ２Ｐ距离，
且基于Ｋ２Ｐ距离构建了系统进化树，都证明了 ＩＴＳ２
序列可以准确鉴定这几种药材以及不同基原植物，

为甘草等药材及其混伪品的鉴别提供了新的研究方

法。杨瑞等［４８］利用 ＰＣＲ扩增得到了长度为 ６１６ｂｐ
的ＩＴＳ序列和３８９ｂｐ的ｐｓｂＡｔｒｎＨ序列，在ＩＴＳ序列
中找到４个变异位点，且确定了 ２种 ＩＴＳ单倍型，
在ｐｓｂＡｔｒｎＨ序列中找到 ３个变异位点，并确定了
４种ｐｓｂＡｔｒｎＨ单倍型，结合 ＩＴＳ和 ｐｓｂＡｔｒｎＨ两个
序列的分析，确定了３种基原甘草的分子鉴定方案。

２７其他分子标记在甘草中的应用

分子标记技术种类很多，除了以上常见的分子

技术外，也有很多用其他方法对甘草做出了研究和

探讨。艾鹏飞等［４９］采用四因素（Ｔａｑ酶、Ｍｇ２＋、
ｄＮＴＰ、引物）四水平的正交试验设计 ［Ｌ１６（４

４）］对

甘草进行ＳＲＡＰＰＣＲ试验，电泳结果采用软件 ＳＰＳＳ
分析，退火温度和引物筛选采用单因子试验，优化

了ＳＲＡＰＰＣＲ，反应体系为进行甘草资源遗传分析
提供了技术支持。宋凤等［５０］采用ＳＣｏＴ、ＥＳＴＳＳＲ分
子标记对甘草属８个自然居群的１４个４种１变种个
体进行基因组ＤＮＡ的多态性检测，结果表明，ＳＣｏＴ
和ＥＳＴＳＳＲ两种标记均可揭示甘草属种间与种内的
遗传多样性水平以及亲缘关系，是进行甘草属植物

自然群体的遗传结构、种间基因渐渗等研究的有效

分子标记。其中，ＳＣｏＴ标记多态性高，信息量大，
更适于甘草属植物种质资源的遗传多样性分析，个体

间遗传差异检测上ＥＳＴＳＳＲ标记效果更佳，更利于疑
难种鉴定及亲本分析。沈湛云等［５１］采用 ＲＴＰＣＲ技
术，扩增出甘草 ｂＡＳ编码区序列，运用 ＤＮＡｍａｎ分
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析软件找出此序列的 ＳＮＰ位点，分析了甘草 β香树
酯醇合成酶（βａｍｙｒｉｎｓｙｎｔｈａｓｅ，ｂＡＳ）编码区ＳＮＰ与
甘草酸含量之间的相关性。臧艺玫等［５２］采用ＰＣＲＳＳ
ＣＰ和测序组合技术检测了６个产地甘草的β香树脂
醇合成酶（βＡＳ）基因的ＳＮＰ，探索了甘草道地性形成
的分子机制，结果证明了甘草 βＡＳ基因９４位点的
ＳＮＰ可能是导致甘草道地性形成的机制之一。

３　展望

由于甘草作为大宗药材之一，应用广泛，需求

量很大，人们大量无节制采挖导致野生甘草资源遭

到严重破坏，人工甘草将成为野生甘草的重要替代

资源，导致各地方甘草的种植非常混杂，种源信息

不明，影响着甘草的质量评价［５３］。近年来，分子标

记技术对甘草的道地性研究、品种鉴定、遗传多态

性分析等方面的研究层出不穷，为甘草基因上的研

究做出了很大的贡献［５４］。但在利用此技术研究甘草

时会有两个问题，一是分子技术的重现性和稳定性；

二是实验样品的理想性，即甘草样品收集时会出现

种源信息不准确，这些问题严重影响着实验分析结

果和结论。为了得到全面准确的结果，已有研究者

通过多种方法同时对同一种中药材进行研究［５５５６］。

目前，对甘草的分子标记的引物设计及其反应条件

都在不断地改善［３３，５３］，不管是研究样品资源的收集

还是技术的改进都具有进一步的发展价值。

参考文献

［１］　国家药典委员会．中华人民共和国药典：一部［Ｍ］．北
京：中国医药科技出版社，２０１５：８６．

［２］　腾佳林．中药学［Ｍ］．北京：人民卫生出版社，２００７：
２０３２０４．

［３］　张利．甘草的药理作用及现代研究进展［Ｊ］．中医临床研
究，２０１４，６（１０）：１４７１４８．

［４］　于辉，李春香，宫凌涛，等．甘草的药理作用概述［Ｊ］．现
代生物医学进展，２００６，６（４）：７７７９．

［５］　韩瑶聃，王彬，王政雨，等．甘草酸药理作用的研究进
展［Ｊ］．中国新药杂志，２０１２，２１（２１）：２４９９２５０５．

［６］　高雪岩，王文全，魏胜利，等．甘草及其活性成分的药理
活性研究进展［Ｊ］．中国中药杂志，２００９，３４（２１）：２６９５．

［７］　ＬＩＳ，ＺＨＵＪＨ，ＣＡＯＬＰ，ｅｔａｌ．Ｇｒｏｗｔｈｉｎｈｉｂｉｔｏｒｙｉｎｖｉｔｒｏ
ｅｆｆｅｃｔｓｏｆｇｌｙｃｙｒｒｈｉｚｉｃａｃｉｄｉｎＵ２５１ｇｌｉｏｂｌａｓｔｏｍａｃｅｌｌ
ｌｉｎｅ［Ｊ］．ＮｅｕｒｏｌＳｃｉ，２０１４，３５（７）：１１１５１１２０．

［８］　ＦＥＮＧＹＣ，ＷＡＮＧＫＣ，ＣＨＩＡＮＧＬＣ，ｅｔａｌ．Ｗａｔｅｒｅｘｔｒａｃｔ
ｏｆｌｉｃｏｒｉｃｅｈａｄａｎｔｉｖｉｒａｌａｃｔｉｖｉｔｙａｇａｉｎｓｔｈｕｍａｎｒｅｓｐｉｒａｔｏｒｙ

ｓｙｎｃｙｔｉａｌｖｉｒｕｓｉｎｈｕｍａｎｒｅｓｐｉｒａｔｏｒｙｔｒａｃｔｃｅｌｌｌｉｎｅｓ［Ｊ］．Ｊ
Ｅｔｈｎｏｐｈａｒｍａｃｏｌ，２０１３，１４８（２）：４６６４７３．

［９］　ＷＵＴＹ，ＫＨＯＲＴＯ，ＳＡＷＣＬ，ｅｔａｌ．Ａｎｔｉｉｎｆｌａｍｍａｔｏｒｙ／
ａｎｔｉｏｘｉｄａｔｉｖｅｓｔｒｅｓｓａｃｔｉｖｉｔｉｅｓａｎｄｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｒｅｇｕｌａｔｉｏｎｏｆ
Ｎｒｆ２ｍｅｄｉａｔｅｄｇｅｎｅｓｂｙｎｏｎｐｏｌａｒｆｒａｃｔｉｏｎｓｏｆｔｅａＣｈｒｙｓａｎ
ｔｈｅｍｕｍｚａｗａｄｓｋｉｉａｎｄｌｉｃｏｒｉｃｅＧｌｙｃｙｒｒｈｉｚａｕｒａｌｅｎｓｉｓ［Ｊ］．
ＡＡＰＳＪ，２０１１，１３（１）：１１３．

［１０］ＡＢＥＫ，ＩＫＥＤＡＴ，ＷＡＫＥＫ，ｅｔａｌ．Ｇｌｙｃｙｒｒｈｉｚｉｎｐｒｅｖｅｎｔｓｏｆ
ｌｉｐｏｐｏｌｙｓａｃｃｈａｒｉｄｅ／Ｄｇａｌａｃｔｏｓａｍｉｎｅｉｎｄｕｃｅｄｌｉｖｅｒｉｎｊｕｒｙ
ｔｈｒｏｕｇｈｄｏｗｎｒｅｇｕｌａｔｉｏｎｏｆｍａｔｒｉｘｍｅｔａｌｌｏｐｒｏｔｅｉｎａｓｅ９ｉｎ
ｍｉｃｅ［Ｊ］．ＪＰＰ，２０１０，６０（１）：９１９７．

［１１］杨瑞，李文东，袁伯川，等．３种不同基原甘草中１８α甘
草酸及１８β甘草酸的含量分析［Ｊ］．药物分析杂志，
２０１６，３６（６）：１０６５１０７１．

［１２］杨瑞，李文东，马永生，等．不同基原甘草的分子鉴定及
市售甘草药材的质量评价［Ｊ］．药学学报，２０１７，５２（２）：
３１８３２６．

［１３］周姗，袁伯川，杨瑞，等．ＨＰＬＣ法分析１２产地甘草中４种
主要黄酮类化合物的含量［Ｊ］．中华中医药学刊，２０１７，３５
（８）：１９４３１９４７．

［１４］马永生，杨瑞，袁伯川，等．１２产地甘草中１８α甘草酸及
１８β甘草酸的含量分析［Ｊ］．生物技术通讯，２０１６，２７
（４）：５２０５２４．

［１５］罗琳，张豆豆，李文斌，等．不同产地栽培甘草药用部位性
状和质量的比较分析［Ｊ］．中药材，２０１８，４１（４）：８２９８３３．

［１６］尚晓娜，宋平顺，杨锡，等．ＨＰＬＣ梯度波长法同时测定甘
肃省不同产地甘草中 ６种成分含量及主成分分析研
究［Ｊ］．中国现代中药，２０１２，１４（９）：２７３１．

［１７］吴则东，江伟，马龙彪．分子标记技术在农作物品种鉴定
上的研究进展及未来展望［Ｊ］．中国农学通报，２０１５，３１
（３３）：１７２１７６．

［１８］王艳，李文滨．２０１４年大豆分子标记的研究进展［Ｊ］．大
豆科学，２０１５，３４（５）：１０６６１０７２．

［１９］时圣明，潘明佳，王洁，等．分子鉴定技术在中药中的应
用［Ｊ］．中草药，２０１６，４７（１７）：３１２１３１２６．

［２０］肖江涛，苗苗，高坤，等．中国大豆疫霉菌群体遗传结构的
ＲＦＬＰ分析［Ｊ］．中国农业科学，２０１１，４４（２０）：４１９０４１９８．

［２１］崔鸿宾，李佩琼．中国植物志：第４２卷第二分册［Ｍ］．北
京：科学出版社，１９９８：１６９１７４．

［２２］崔淑芬，林焕冰，ＬｅｅＦＳＣ，ｅｔａｌ．微乳薄层色谱法鉴别甘
草的研究［Ｊ］．中草药，２００７，３８（４）：５４０５４２．

［２３］阿依古丽·塔西，周群，董晓鸥，等．甘草真伪品的 ＦＴＩＲ
光谱法鉴别研究［Ｊ］．光谱学与光谱分析，２００６，２６（７）：
１２３８１２４１．

［２４］杨天鸣，张璐，付海燕，等．不同产地甘草的近红外指纹
图谱模式识别鉴别方法［Ｊ］．亚太传统医药，２０１５，１１
（１４）：１１１４．

·７８６·



２０１９年５月　第２１卷　第５期 中国现代中药　ＭｏｄＣｈｉｎＭｅｄ Ｍａｙ２０１９　Ｖｏｌ２１　Ｎｏ５

［２５］孙长坡，常晓波，伍松陵，等．利用 ＰＣＲＲＦＬＰ方法鉴别
黄曲霉毒素产毒菌株［Ｊ］．中国农业科学，２０１４，４７（１８）：
３６７５３６８３．

［２６］谷俊，陈文新．中国北方地区甘草根瘤菌表型及遗传多
样性研究［Ｊ］．中国农业科学，２００６，３９（７）：１３２１１３２７．

［２７］王鸣刚，葛运生，陈亮，等．甘草亲缘关系的 ＲＡＰＤ鉴
定［Ｊ］．武汉植物学研究，２００４，２２（４）：２８９２９３．

［２８］吴霞，刘庆华，马永红，等．新疆产甘草６个不同地理群
体遗传关系的 ＲＡＰＤ分析［Ｊ］．中国生化药物杂志，
２００３，２４（４）：１９１１９３．

［２９］陆嘉惠，李学禹，马淼，等．国产甘草属植物的 ＲＡＰＤ分
析及其分类学研究［Ｊ］．西北植物学报，２００６，２６（３）：
０５２７０５３１．

［３０］张增福，董建力，李明．甘草 ＲＡＰＤＰＣＲ反应体系正交
优化研究［Ｊ］．安徽农业科学，２０１１，３９（２９）：１７７８８
１７７８９．

［３１］周成明，许彬，张金屯，等．乌拉尔甘草优良品系选育研
究（Ｉ）—４个来源甘草遗传基础的 ＡＦＬＰ分析［Ｊ］．中草
药，２００８，３８（７）：１０７８１０８１．

［３２］葛淑俊，李广敏，马峙英，等．甘草野生种群遗传多样性
的ＡＦＬＰ分析［Ｊ］．中国农业科学，２００９，４２（１）：４７５４．

［３３］杨全，魏胜利，王文全，等．应用ｃＤＮＡＡＦＬＰ研究甘草不
同变异类型特异表达的基因［Ｊ］．中国中药杂志，２００９，
３４（１３）：１６２８１６３１．

［３４］ＢＡＣＨＥＭＣＷ Ｂ，ＨＯＥＶＥＮＲＳ，ＢＲＵＩＪＮＳＭＤ，ｅｔａｌ．
Ｖｉｓｕａｌｉｚａｔｉｏｎｏｆｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｇｅｎｅｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｕｓｉｎｇａｎｏｖｅｌ
ｍｅｔｈｏｄｏｆＲＮＡｆｉｎｇｅｒｐｒｉｎｇｔｉｎｇｂａｓｅｄｏｎＡＦＬＰ：Ａｎａｌｙｓｉｓｏｆ
ｇｅｎｅｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｄｕｒｉｎｇｐｏｔａｔｏｔｕｂｅｒｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ［Ｊ］．Ｐｌａｎｔ
Ｊ，１９９６，９（５）：７４５．

［３５］ＳＫＩＮＮＥＲＤＭ，ＢＥＡＴＴＩＥＷＧ，ＢＬＡＴＴＮＥＲＦＲ，ｅｔａｌ．Ｔｈｅ
ｒｅｐｅａｔｓｅｑｕｅｎｃｅｏｆａｈｅｒｍｉｔｃｒａｂｓａｔｅｌｌｉｔｅｄｅｏｘｙｒｉｂｏｎｕｃｌｅｉｃ
ａｃｉｄｉｓ（ＴＡＧＧ）ｎ（ＡＴＣＣ）ｎ［Ｊ］．Ｂｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ，
１９７４，１３（１９）：３９３０３９３７．

［３６］ＢＡＲＲＥＮＥＣＨＥＴ，ＢＯＤＥＮＥＳＣ，ＬＥＸＥＲＣ，ｅｔａｌ．Ａｇｅｎｅｔｉｃ
ｌｉｎｋａｇｅｍａｐｏｆＱｕｅｒｃｕｓｒｏｂｕｒＬ．（ｐｅｄｕｎｃｕｌａｔｅｏａｋ）ｂａｓｅｄ
ｏｎＲＡＰＤ，ＳＣＡＲ，ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ，ｍｉｎｉｓａｔｅｌｌｉｔｅ，ｉｓｏｚｙｍｅａｎｄ
５ＳｒＤＮＡｍａｒｋｅｒｓ［Ｊ］．ＴｈｅｏｒＡｐｐｌＧｅｎｅｔ，１９９８，９７（７）：
１０９０１１３０．

［３７］ＳＭＵＬＤＥＲＳＭＪＭ，ＳＣＨＯＯＴＪＶＤ，ＡＲＥＮＳＰ，ｅｔａｌ．Ｔｒｉ
ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｒｅｐｅａｔｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅｍａｒｋｅｒｓｆｏｒｂｌａｃｋｐｏｐｕｌａｒ
（ｐｏｐｕｌｕｓｎｉｇｒａＬ．）［Ｊ］．ＭｏｌＥｃｏｌＮｏｔｅｓ，２０１１，１（３）：
１８８１９０．

［３８］ＴＡＵＴＺＤ．Ｈｙｐｅｒｖａｒｉａｂｉｌｉｔｙｏｆｓｉｍｐｌｅｓｅｑｕｅｎｃｅａｓａｇｅｎｅｒａｌ
ｓｏｕｒｃｅｆｏｒｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃＤＮＡｍａｒｋｅｒｓ［Ｊ］．ＮｕｃｌｅｉｃＡｃｉｄｓ
Ｒｅｓ，１９８９，１７（１６）：６４６３６４７１．

［３９］ＡＮＴＯＮＩＲＡＦＡＬＳＫＩＪ，ＴＩＮＧＥＹＳＶ．Ｇｅｎｅｔｉｃｄｉａｇｎｏｓｔｉｃｓ

ｉｎｐｌａｎｔｂｒｅｅｄｉｎｇ：ＲＡＰＤｓ，ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅａｎｄｍａｃｈｉｎｅｓ［Ｊ］．
ＴｒｅｎｄｓｉｎＧｅｎｅｎｔｉｃｓ，１９９３，９（８）：２７５２８０．

［４０］刘越，黄怡鹤，孙洪波，等．乌拉尔甘草 ＥＳＴ资源的 ＳＳＲ
信息分析［Ｊ］．辽宁中医杂志，２０１２，３９（３）：３９８４０１．

［４１］李晓岚，陆嘉惠，谢良碧，等．４种甘草属植物 ＥＳＴＳＳＲ
引物开发及其亲缘关系分析［Ｊ］．西北植物学报，２０１５，
３５（３）：４８０４８５．

［４２］刘亚令，宋美玲，侯俊玲，等．药用甘草 ＳＳＲＰＣＲ反应体
系的优化与引物筛选［Ｊ］．时珍国医国药，２０１７，２８（３）：
７４０７４４．

［４３］孙群，佟汉文，吴波，等．不同种源乌拉尔甘草形态和 ＩＳ
ＳＲ遗传多样性研究［Ｊ］．植物遗传资源学报，２００７，８
（１）：５６６３．

［４４］李贝宁，南博，刘春生，等．道地产区甘草遗传多样性的ＩＳ
ＳＲ分析［Ｊ］．中国实验方剂学杂志，２０１０，１６（１２）：９０９３．

［４５］刘春生．甘草的ＩＴＳ序列及特异性ＰＣＲ引物的研究［Ｄ］．
北京：北京中医药大学，２００１．

［４６］陈士林．中药 ＤＮＡ条形码分子鉴定［Ｍ］．北京：人民卫
生出版社，２０１２：１７１．

［４７］赵月梅，侯香莲．易混伪品刺果甘草与甘草、苦参和黄芪
原植物的 ＩＴＳ２序列鉴定［Ｊ］．陕西农业科学，２０１３，５９
（５）：３８４０．

［４８］杨瑞，李文东，马永生，等．不同基原甘草的分子鉴定及
市售甘草药材的质量评价［Ｊ］．药学学报，２０１７，５２（２）：
３１８３２６．

［４９］艾鹏飞，苏姗，靳占忠．甘草ＳＲＡＰＰＣＲ正交试验设计优
化及引物筛选［Ｊ］．河北工业科技，２０１７，３４（７）：７１１．

［５０］宋凤，陆嘉惠，韩春，等．ＳＣｏＴ与 ＥＳＴＳＳＲ标记检测甘草
属（ＧｌｙｃｙｒｒｈｉｚａＬ．）植物遗传多样性的比较研究［Ｊ］．石
河子大学学报，２０１７，３５（２）：２１３２１９．

［５１］沈湛云，刘春生，王学勇，等．甘草 β香树酯醇合成酶编
码区ＳＮＰ与甘草酸含量的相关性研究［Ｊ］．中国中药杂
志，２０１４，３５（７）：８１３８１６．

［５２］臧艺玫，李妍秡，乔晶，等．基于 β香树脂醇合成酶基因
ＳＮＰ的甘草道地性机制研究进展［Ｊ］．分子植物育种，
２００５，３（２）：２５５２６０．

［５３］刘洋洋，刘春生，曾斌芳，等．甘草种质资源研究进展［Ｊ］．
中草药，２０１３，４４（２７）：３５９３３５９８．

［５４］肖小河，陈士林，黄璐琦，等．中国道地药材研究２０年概
论［Ｊ］．中国中药杂志，２００９，３４（５）：５１９５２６．

［５５］魏晓雨，田义新，赵智灵，等．不同产地西洋参种质遗传
多样性的 ＲＡＰＤ和 ＩＳＳＲ分析［Ｊ］．中草药，２０１４，４５
（２１）：３１５３３１５８．

［５６］陈振东，郑涛，林秀香，等．利用ＲＡＰＤ、ＩＳＳＲ分子标记分
析野牡丹属亲缘关系［Ｊ］．热带作物学报，２０１６，３７（９）：
１７２５１７３１．

（收稿日期：２０１８１２１８　　编辑：王笑辉）

·８８６·




