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现代生物技术鉴定人参属药材的研究进展

查 琳，王 影，杨怀雷，徐芳菲，李 蕾，谢丽娟，郭畅冰，曹志强 *
（吉林人参研究院·吉林 通化·134001）

摘 要： 生物技术是一门应用生物科学研究成果以及工程手段增加数量和提高质量从而满足人类日益增
长的对生物制品需求的技术。近年来，由于假冒伪劣人参属中药充斥市场，为控制其质量、保证临
床用药安全和有效，应用现代生物技术对人参属药材鉴别具有重大的意义。
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五加科人参属 [1]Panax 包括多种药用植物，其中
具有很高的药用价值的有人参 Panax ginseng、西洋参
P.quinquefoliusm 和三七 P. notoginseng 等。近年来，假
冒伪劣人参属中药充斥市场，为控制其质量、保证临
床用药安全和有效，需要对其进行严格鉴定。 过去传
统的鉴定技术，主要是经验性的性状鉴别，如通过眼
观、鼻闻、口尝、手摸及升华、水火试等对药物的形状、
大小、轻重、颜色、表面特征、折断面纹理、气味、粘性、
酸碱性等进行鉴别和描述。这些方法虽然简便、快速，
但由于人们对人参属药材的药用价值的迫切需要，应
用现代生物技术对人参属药材鉴别具有重大的意义。
随着科学手段的不断进步，生物技术在各行各业

得到广泛应用，而且生物技术已经在农业、环保、医药
等领域首先取得了实质性成就。生物技术是一门应用
生物科学研究成果以及工程手段增加数量和提高质

量从而满足人类日益增长的对生物制品需求的技术，
它的具体内容包括细胞工程、发酵工程、酶和蛋白质
工程、基因工程四个方面。 生物技术的发展不仅为基
因药物带来了福音，也使中药的鉴别分析有了进一步
发展。因此，对于鉴别人参属药材，现代生物技术也越

来越趋于成熟。 因此，本文通过现代生物技术中基因
和蛋白质工程的角度阐述了对人参的鉴别方法的综

述及总结。
1分子鉴定技术
1.1 DNA条形码鉴定

DNA 条形码（DNA barcoding）技术是通过比较一
段通用 DNA片段，对物种进行快速、准确的识别和鉴
定，在物种鉴定方面显示了广阔的应用前景[2]。陈士林
等[3]在 2010 年提出 ITS2 作为药用植物分子鉴定的通
用序列。该鉴定技术只需少数基因片段，其过程快速，
并具有较高的稳定性和可重复性，操作简单 [4]。 Chen
等[5]将候选基因在 753 个属 4800 个物种 6600 多个样
品中进行评估后， 建议将 ITS2 作为药用植物标准
DNA条形码 pbsA-trnH 可作为 ITS2 的互补序列对药
用植物进行鉴定在人参 DNA 形码序列筛选研究中。
Zuo等 [6] 从 95 份人参属样品中， 比较了 13 条 DNA
barcoding 的鉴定效率，最终得出该鉴定条形码序列为
pbsA-trnH 和 ITS。 于 2010 年比较了 11 个候选 DNA
条形码，在人参属药材上的应用推荐将 ITS 和 psbA-
trnH 作为人参属鉴定的条码基因。 罗志勇等[7]采用改
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良的 CTAB 法从人参，西洋参新鲜或干燥的根组织中
提取得到了纯度较高的 DNA。 Yao[8]系统论述了 ITS2
作为植物条形码的鉴定的优点， 利用 ITS2 的的保守
性设计通用引物，扩增成功率高，可以高效鉴别相近
物种等。此方法的结果客观准确，方法简易，在人参类
中药材的鉴定上有明显的优势， 但单一的 DNA 条码
技术无法解决人参类中药材鉴别的难题[9]。
1.2 DNA分子遗传标记技术
1.2.1 限制性片断长度多态性分析技术( RFLP)
如果两种植物不同，其 DNA 分子则会有差别，经

限制性内切酶消化后所得的限制性酶谱的条带方式

将出现不同，即产生多态性。将药材的 DNA用限制性
内切酶消化后，作 RFLP 分析，可确定其基因的种属
特异性。 如马小军等[10]采用 RFLP技术对 5个人参类
型进行了比较研究， 找到了其 DNA 特征指纹差异。
Ngan[11]等采用 PCR-RFLP 方法考察了 5.8SrDNA ITS
区， 成功区分出人参属 6 种植物及其 2 种易混伪品。
罗志勇等[12]运用这一技术，成功地构建出高质量的人
参、西洋参 AFLP 图谱，发现北美西洋，参与引种到吉
林的西洋参图谱之间有一定差异，但小于人参与西洋
参间的差异， 说明引种的西洋参产生了一定的变异，
但与人参的种间差异更为显著。 王雪松 [13] 等采用

PCR-RFLP 的鉴定方法提取西洋参与人参基因组
DNA19kb，并扩增核糖体 122bp 大小的基因片段。 经
酶切后西洋参为 80bp 和 42bp 长度两条片段，而人参
仍为 122bp， 西洋参与人参 DNA 具有特异性酶切位
点， 可作为两者鉴定的有效方法。 Diao Y [14] 等应用

PCR-RFLP 对人参、 西洋参及竹节参进行鉴别研究，
成功地区分原药材及其制剂，证明了该方法可以对参
类进行区分。 华愉教[15]等采用 DNA-AFLP 技术对来
自不同种源和地域太子参的基因表达差异进行分析，
通过克隆测序后的序列对比揭示了太子参药材品质

形成的分子机。但这种技术的缺点是不易准确找到限
制性内切酶位点， 酶切位点也会随着样品 DNA 降解
而丢失。
1.2.2 多聚酶链反应( PCR) 测序技术

PCR是一种模拟自然 DNA复制过程的体外酶促
合成特异性核酸片断技术。 它以待扩增的两条 DNA
链为模板， 由一对人工合成的寡核苷酸引物介导，通
过 DNA聚合酶促反应，在体外进行特异 DNA 序列扩
增。PCR技术具有操作简单、快速、特异、灵敏的特点。
由于中药材的加工和储藏过程极不利于 DNA 的保
存， 而 PCR 技术能对微量或高度降解的样品进行分
析， 故尤适用于干燥药材鉴别。 Fushimi 等 [16]采用

PCR-RFLP 方法对人参属 3 种植物人参、西洋参和竹
节参进行了核基因组 18S-rRNA 片段分析较易将其
区别开来。
1.2.3 随机引物 PCR 技术( RAPD)

PCR标记技术采用随机引物对模板 DNA 进行扩
增，或对引物进行简单限定，该类标记技术可通过特
异条带法和聚类分析法来实现中药材的鉴定。杨维泽
等[17]发现人参属植物人参、西洋参和三七中具有丰富
的 SSR 重复基元， 设计的人参属 SSR 引物成功地扩
增了三七的 SSR 引物， 证明利用表达序列标签分析(
expressed sequence tag，EST) 数据库建立多态性 EST-
SSR标记是有效可行的。Shaw等[18]利用随机扩增多态

性 DNA 技术 (random am-plified polymorphic DNA )
RAPD 鉴定人参属药用植物人参、西洋参，三七，得出
人参属药用植物与其混伪品的图谱差异较大。Kwon[19]

采用自 AFLP 标记转化而来的物种特异 SCAR 标记
技术 (sequence characterized amplified region,SCAR)
快速将三七从同属其他物种中鉴别出来。 陈子易等[20]

通筛选特定的 SSR 引物并扩增出区分人参西洋参的
特异性片段。 丁建弥[21]等对人参子药材进行 RAPD鉴
定研究，结果表明其真伪品扩增均能出现差异。 日本
东京大学 Ozeki 等[22]运用 RAPD 技术分析人参、高丽
参及人参制品，实验表明 RAPD 分析方法不仅可以鉴
别人参与其他药材， 还可以鉴别人参制剂的中药品
种。 王戎博[23]等开发了人参和西洋参之间的内含子长

度多态性标记。分别设计了人参和西洋参的特异性引
物， 并建立了用于人参及西洋参鉴别的多重 PCR 体
系。 刘丽[24]等采用 RAPD 标记法，结合 PCR与聚类分
析对三七、人参、西洋参进行了有效地鉴别。此方法存
在一定不足，引物进行简单限定进行扩增的方法要随
行实验和比较，通用性差。因此，该类方法较难满足良
好的鉴定要求。 由于 RAPD 是一种显性标记技术，重
复性和分辨率较低。
1.3 蛋白质指纹图谱分子鉴定技术
蛋白质指纹图谱是以特异性的蛋白质为检测物

质，利用电泳技术呈现出不同的蛋白质谱带，从而将
不同的检测对象区分开来。 赵皓[25]采用蛋白质指纹图

谱分子对两种人参进行鉴别，鉴别准确率分别为 76%
和 80%。 王景[26]等利用单核苷酸多态性分子标记建立

多重 PCR 体系，实现人参品种大马牙的分子鉴定，建
立了一种有效的田间纯化技术手段。 吴文如[27]等采用

巢式 PCR-直接测序法分析人参中参与皂苷合成的
关键酶，发现不同品种与产地人参的 DS 基因特异位
点的 SNP，为人参及其相关药材的质量评价提供了遗
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传依据。
1.4 其他
采用低 cot 值探针建立 DNA 指纹图谱鉴定人参

和西洋参 [28,29]。 崔光红 [30]应用多重等位基因特异性引

物 PCR 在同一 PCR 反应中同时检测人参、西洋参各
自的 SNP 位点。 达到准确鉴别人参、西洋参的目的。
宋沁馨等 [31]应用 SNP 测定结合芯片电泳法快速鉴别
人参和西洋参。 蒋超[32]等通过分析人参属 ITS，18S和
matK序列，寻找特异性 SNP位点设计引物，建立多重
位点特异性 PCR 法，并对不同来源的人参、三七、西
洋参样品进行扩增，根据特异性条带大小进行鉴别。
2 电泳技术
电泳技术是一种分离和鉴别混合物中带电物质

的技术，带电颗粒在电场作用下向着与其电性相反的
电极移动，称为电泳(electrophoresis，EP )。现在已发展
了 SDS 一聚丙烯酞胺凝胶电泳、等电聚焦电泳、双向
电泳和印记转移电泳，毛细管电泳等技术 [33]。 毛细管
电泳是近几年发展起来的一种重要分离技术,它在多
肽、蛋白、核酸、手性化合物等生物活性物质的分离中
显示出广阔的前景。 高效毛细管电泳能减少电泳扩
散，速度快，灵敏度高，分辨率强，在中药中的应用集
中在生物碱和黄酮及其苷类化合物[34]。 闫正[35]采用毛

细管区带电泳法对人参进行了指纹图谱研究，获得了
36个峰，并对人参的产地、种类进行区分。侯连兵等[36]

采用高效毛细管电泳法对三七及其混淆品蛋白多肽

进行分析，结果是三七及其混淆品蛋白多肽高效毛细
管电泳谱图有明显的差异。
3 总结
近年来，从构建 BAC 文库 [37]对人参基因组进行

探索，到二代高通量测序技术出现，现代生物技术的
发展大大提高了测序的效率，降低了实验成本，为人
参属药用植物基因组的研究提供了良好的平台，加快
获得人参属药用植物全基因组信息的进程。 目前，以
基因工程方法为主要技术手段的合成生物学 [38,39]为实

现人参皂苷的高效异源合成提供了一种可行的思路，
且已成功应用于青蒿素 [40～43]、紫杉醇[44,45]等重要天然产

物的人工合成应用中。 所以，生物技术作为高新技术
产业具有非常长远的发展前景，并且能够为我们的生
活带来更多的改变。生物技术的发展正在不断的促进
经济的发展、科技的进步。把握好发展的方向，实现对
生物技术的广泛应用，不断的推动人类文明的进步和
发展。
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