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摘 要 目的：评价不同寄主来源的桑寄生药材质量，建立具有寄主针对性的桑寄生药材质量评价方法。方法：采用高效液相色

谱（HPLC）法测定，色谱柱为CAPCELL PAK C18 MGⅡ，流动相为甲醇-0.2％磷酸水溶液，流速为1.0 mL/min（梯度洗脱），测定波长

为254 nm，柱温为30 ℃。以16批不同寄主来源的桑寄生药材为样品（桑树寄主、柳树寄主、茶树寄主、枫香树寄主的桑寄生各4

批），采用《中药色谱指纹图谱相似度评价系统》（2004A 版）生成HPLC特征图谱并进行相似度评价，再通过与对照品比对进行色

谱峰的指认。采用 IBM SPSS 19.0软件对结果进行聚类分析和主成分分析。结果：从建立的共有特征图谱中标定出了11个共有

峰，并指认了8、10、11号峰分别为芦丁、槲皮苷和槲皮素；16批样品的相似度均大于0.9，不同寄主来源的桑寄生在化学成分种类

上基本一致（各共有峰相对保留时间的 RSD 为 0.03％～0.40％），但同一成分的含量差异较大（各共有峰相对峰面积的 RSD 为

27.00％～64.20％）。聚类分析将16批不同寄主来源的桑寄生分成3类；主成分分析结果提示，槲皮苷、槲皮素和芦丁对桑寄生品

质有明显的影响，可作为桑寄生质量评价指标，且枫香树寄主桑寄生样品的整体质量最好（综合评分最高）。结论：HPLC特征指

纹图谱结合化学计量的方法可作为不同寄主来源的桑寄生药材质量评价和控制的技术方法。

关键词 桑寄生；不同寄主；高效液相色谱法；指纹图谱；聚类分析；主成分分析；质量评价

Evaluation of the Quality of Taxillus chiueusis from Different Hosts Sources by HPLC Fingerprint

Combined with Chemometrics
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ABSTRACT OBJECTIVE：To establish a host specific method for the quality evaluation of Taxillus chiueusis by evaluating the

quality of T. chiueusis from different hosts sources. METHODS：HPLC was adopted with CAPCELL PAK C18 MGⅡ column，

mobile phase consisted of methanol-0.2％ phosphoric acid，volume flow 1.0 mL/min（gradient elution），detection wavelength of

254 nm，column temperature of 30 ℃. Totally of 16 batches of T. chiueusis from different hosts sources were collected as sample

（4 batches from tea host，maple host，willow host and mulberry host respectively）. HPLC characteristic chromatogram was

established with TCM Chromatogram Fingerprint Similarity Evaluation System （2004A edition），and similarity evaluation was

performed. The peak was identified by comparison with the reference substance. IBM SPSS 19.0 software was used for cluster

analysis and principal component analysis. RESULTS：Totally 11 common peaks were demarcated，peak No. 8，10，11 were

identified as rutin，quercetin and quercitin. The similarity of 16 batches of samples was more than 0.9. The chemical components of

T. chiueusis from different hosts sources were basically the same（RSDs of relative time of commom peaks were 0.03％-0.40％），

but the contents of the same component were quite different（RSDs of relative peak area of commom peaks were 27.00％-64.20％）.

By cluster analysis，16 batches of T. chiueusis from different hosts sources were divided into 3 types. The results of principle

component analysis showed that quercetin，quercitin and rutin had significant effect on the quality of T. chiueusis，which could be

used as the quality evaluation index，and the whole quality of

maple host was the best （the highest comprehensive score）.

CONCLUSIONS： HPLC fingerprint combined with

chemometrics can be used to evaluate the quality of T.

chiueusis from different hosts sources.

KEYWORDS Taxillus chiueusis；Different hosts；HPLC；

Fingerprint；Cluster analysis；Principal component analysis；

Quality evaluation
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桑寄生又称广寄生，为桑寄生科钝果寄生属植物桑

寄生[Taxillus. chinensis（DC.）Danser]的枝叶，其味苦、

甘，性平，具有祛风湿、补肝肾、强筋骨、安胎等功效，常

用于治疗风湿痹痛、腰膝酸痛、头昏目眩、筋骨痿弱、肢体

偏枯、崩漏下血、便血、产后乳汁不下、胎动不安等症[1-2]。

现代药理研究表明，桑寄生具有显著的抗氧化、抗病毒、

抗肿瘤、抗衰老以及降血脂、降血压、降血糖等生物活

性[3]。桑寄生属于半寄生性植物药材，常寄生于桑树（即

桑树寄主桑寄生）、柳树（即柳树寄主桑寄生）、茶树（即

茶树寄主桑寄生）、枫香树（即枫香树寄主桑寄生）等植

物上。2015年版《中国药典》（一部）对桑寄生药材的寄

主没有明确规定，只要药材基源为桑寄生[T. chinensis

（DC.）Danser]均可入药[4]。

寄主植物的复杂多样性构成了桑寄生药材重要的

生物学特征，是影响桑寄生质量最直接的因素[5]。多项

研究表明，寄主植物通过寄主与桑寄生药材之间在化学

成分、药理作用等方面的特殊关系影响着桑寄生的药材

质量[6-7]。同时，因不同寄主来源的桑寄生药材在药理和

药效方面存在差异，可能在不同程度上影响桑寄生药材

质量的安全性和有效性[8]。因此，必须要对桑寄生寄主

进行规范，才能实现对桑寄生药材质量的有效控制。但

目前不同寄主来源的桑寄生药材质量有何差异还缺乏

系统性研究报道。中药指纹图谱是运用高效液相色谱

（HPLC）等技术对中药化学信息以图形的方式进行表征

并加以描述，能够成为中药自身的“化学条形码”，是一

种综合分析多种成分的有效手段[9]。再加上化学计量学

（聚类分析和主成分分析等）在处理中药指纹图谱等多

维数据的分析中具有明显优势[10]。基于此，本文拟建立

HPLC特征指纹图谱，并结合化学计量学方法评价不同

寄主来源的桑寄生的药材质量，为不同寄主来源桑寄生

药材的质量评价提供一种科学的技术方法。

1 材料
1.1 仪器

UltiMate3000型 HPLC 仪（美国 Thermo Fisher Sci-

entific公司）；HH-S6型数显恒温水浴锅（金坛市医疗仪

器厂）；Synergy®UV 型超纯水机（美国 Millipore 公司）；

KQ- 500GDV型超声波清洗器（昆山市超声仪器有限公

司）；XS-205Du型电子分析天平（瑞士Mettler-Toledo公

司）；CX-200型高速多功能粉碎机（上海缘沃工贸有限

公司）。

1.2 药品与试剂

16批不同寄主来源的桑寄生样品均采集自广西各

地，药材来源主要是采购和野外采集，所有样品经广西

中医药大学李永华研究员鉴定均为桑寄生科钝果寄生

属植物桑寄生[T. chinensis（DC.）Danser]的干燥带叶茎

枝；芦丁对照品（批号：100080-201409，纯度：91.9％）、槲

皮苷对照品（批号：111538-201606，纯度：90.6％）、槲皮

素对照品（批号：100081-201509，纯度：98.1％）均购自中

国食品药品检定研究院标准物质和标准化管理中心；乙

腈、甲醇（德国默克股份两合公司，色谱纯）；磷酸（天津

市光复精细化工研究所，优级纯）；其余试剂均为分析

纯，水为超纯水。不同寄主来源桑寄生药材的基源信息

见表1。

表1 不同寄主来源桑寄生药材的基源信息

Tab 1 Basic source information of T. chinensis from

different host sources

样品编号
S1

S2

S3

S4

S5

S6

S7

S8

S9

S10

S11

S12

S13

S14

S15

S16

寄主植物
桑树
桑树
桑树
桑树
柳树
柳树
柳树
柳树
茶树
茶树
茶树
茶树
枫香树
枫香树
枫香树
枫香树

产地
广西钦州
广西防城港
广西玉林
广西南宁
广西钦州
广西防城港
广西玉林
广西南宁
广西钦州
广西防城港
广西玉林
广西南宁
广西钦州
广西防城港
广西玉林
广西南宁

采集时间
2019年11月
2019年11月
2019年11月
2019年11月
2019年11月
2019年11月
2019年11月
2019年11月
2019年11月
2019年11月
2019年11月
2019年11月
2019年11月
2019年11月
2019年11月
2019年11月

2 方法与结果
2.1 色谱条件

色谱柱：CAPCELL PAK C18 MGⅡ（250 mm × 4.6

mm，5 μm）；流动相：甲醇（A）-0.2％磷酸水溶液（B）（V/

V），梯度洗脱（0～5 min，20％A；5～49 min，20％A→

80％A；49～50 min，80％A→20％A）；流速：1.0 mL/min；

检测波长：254 nm；柱温：30 ℃；进样量：5 µL。

2.2 溶液的制备

2.2.1 混合对照品溶液 精密称取槲皮苷对照品11.36

mg、芦丁对照品10.25 mg、槲皮素对照品11.15 mg，分别

置于不同20 mL量瓶中，加适量甲醇超声（功率：500 W，

频率：40 kHz）5 min 使溶解，再用甲醇稀释至刻度，摇

匀，即得各单一对照品溶液。再分别精密量取上述单一

对照品溶液各 1.0 mL，置于同一 10 mL量瓶中，再用甲

醇定容，摇匀，即得混合对照品溶液（每 1 mL溶液中含

槲皮苷51.5 µg、芦丁47.1 µg、槲皮素54.7 µg）。

2.2.2 供试品溶液 取桑寄生样品约 2.0 g，精密称定，

置于250 mL具塞平底烧瓶中，精密加入25％盐酸-甲醇

（1 ∶ 4，V/V）溶液25 mL，称定质量，在恒温（90 ℃）水浴锅

中水浴加热回流提取 2 h，冷却后再次称定质量，并用

25％盐酸-甲醇（1 ∶ 4，V/V）溶液补足减失的质量，摇匀，

滤过，取续滤液，即得。

2.3 方法学考察

2.3.1 精密度试验 分别精密吸取“2.2.2”项下同一供

试品溶液，按“2.1”项下色谱条件连续进样 6次，记录色

图谱。以11号峰（槲皮素峰）作为参照峰计算样品中各
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共有峰的相对保留时间和相对峰面积[10]。结果显示，11

个共有峰相对保留时间的 RSD 为 0.01％～0.40％（n＝

6）、相对峰面积的 RSD 为 0.05％～1.80％（n＝6），表明

本方法精密度较好。

2.3.2 重复性试验 取桑寄生样品（编号：S1）6份，每份

约2.0 g，按“2.2.2”项下方法制备供试品溶液，再按“2.1”

项下色谱条件进样测定，记录色谱图。以11号峰（槲皮

素峰）作为参照峰计算样品中各共有峰的相对保留时间

和相对峰面积[10]。结果显示，11个共有峰相对保留时间

的RSD为0.05％～0.50％（n＝6）、相对峰面积的RSD为

1.30％～5.60％（n＝6），表明该方法重复性较好。

2.3.3 稳定性试验 取“2.2.2”项下供试品溶液，分别于

室温下放置 1、2、4、6、12、24 h后，按“2.1”项下色谱条件

进样测定，记录色谱图。以 11号峰（槲皮素峰）作为参

照峰计算样品中各共有峰的相对保留时间和相对峰面

积 [10]。结果显示，11个共有峰相对保留时间的 RSD 为

0.05％～0.50％（n＝6）、相对峰面积的 RSD 为 0.10％～

3.00％（n＝6），表明供试品溶液在室温下放置 24 h内稳

定性较好。

2.4 HPLC特征指纹图谱的建立与分析

2.4.1 HPLC 特征指纹图谱的生成 取 16批不同寄主

来源的桑寄生样品各约2.0 g，分别按“2.2.2”项下方法制

备供试品溶液，然后按“2.1”项下色谱条件进样测定，记

录色谱图。将 16批不同寄主来源桑寄生样品的图谱及

数据在 Chromeleon变色龙 7色谱数据系统中生成后缀

为.cdf的文件，将此文件数据导入《中药色谱指纹图谱相

似度评价系统》（2004A 版）中，建立 16批不同寄主来源

桑寄生的HPLC叠加色谱图[11]。以编号 S1的样品图谱

作为参照图谱，设置时间窗宽度为 0.1 min，进行多点校

正和自动谱峰匹配生成桑寄生样品的共有模式，并采用

中位数法生成对照指纹图谱（SR）[11]。16批不同寄主来

源的桑寄生样品HPLC叠加色谱图见图 1，对照指纹图

谱见图2。

2.4.2 相似度评价 以对照指纹图谱为参照，进行16批

不同寄主来源桑寄生样品的整体相似度评价。结果，16

批不同寄主来源桑寄生样品的图谱与对照指纹图谱的

相似度均大于 0.9，表明构建的桑寄生对照指纹图谱具

有一定的代表性，也表明不同寄主来源桑寄生样品之间

差异不大，主要化学成分具有一致性。16 批不同寄主来

源桑寄生样品相似度评价结果见表2。

图2 对照指纹图谱

Fig 2 Control fingerprint
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表2 16 批不同寄主来源的桑寄生样品相似度评价结果

Tab 2 Similarity evaluation results of 16 batches of T. chinensis from different host sources

样品
S1

S2

S3

S4

S5

S6

S7

S8

S9

S10

S11

S12

S13

S14

S15

S16

SR

S1

1.000

0.995

0.997

0.999

0.932

0.929

0.896

0.925

0.960

0.970

0.935

0.935

0.913

0.919

0.949

0.912

0.982

S2

0.995

1.000

0.992

0.998

0.930

0.938

0.870

0.908

0.938

0.955

0.922

0.922

0.924

0.935

0.956

0.908

0.978

S3

0.997

0.992

1.000

0.996

0.948

0.942

0.920

0.946

0.969

0.978

0.946

0.946

0.915

0.916

0.953

0.929

0.989

S4

0.999

0.998

0.996

1.000

0.932

0.934

0.884

0.918

0.951

0.964

0.930

0.930

0.919

0.927

0.953

0.911

0.981

S5

0.932

0.930

0.948

0.932

1.000

0.991

0.949

0.961

0.954

0.958

0.965

0.965

0.964

0.947

0.978

0.991

0.982

S6

0.929

0.938

0.942

0.934

0.991

1.000

0.910

0.929

0.930

0.943

0.956

0.956

0.976

0.968

0.987

0.982

0.976

S7

0.896

0.870

0.920

0.884

0.949

0.910

1.000

0.981

0.971

0.958

0.951

0.951

0.850

0.815

0.885

0.943

0.943

S8

0.925

0.908

0.946

0.918

0.961

0.929

0.981

1.000

0.966

0.952

0.931

0.931

0.888

0.861

0.917

0.944

0.962

S9

0.960

0.938

0.969

0.951

0.954

0.930

0.971

0.966

1.000

0.994

0.979

0.979

0.896

0.875

0.933

0.945

0.979

S10

0.970

0.955

0.978

0.964

0.958

0.943

0.958

0.952

0.994

1.000

0.986

0.986

0.905

0.891

0.944

0.947

0.985

S11

0.935

0.922

0.946

0.930

0.965

0.956

0.951

0.931

0.979

0.986

1.000

1.000

0.919

0.901

0.951

0.969

0.973

S12

0.935

0.922

0.946

0.930

0.965

0.956

0.951

0.931

0.979

0.986

1.000

1.000

0.919

0.901

0.951

0.969

0.973

S13

0.913

0.924

0.915

0.919

0.964

0.976

0.850

0.888

0.896

0.905

0.919

0.919

1.000

0.994

0.991

0.956

0.953

S14

0.919

0.935

0.916

0.927

0.947

0.968

0.815

0.861

0.875

0.891

0.901

0.901

0.994

1.000

0.988

0.938

0.946

S15

0.949

0.956

0.953

0.953

0.978

0.987

0.885

0.917

0.933

0.944

0.951

0.951

0.991

0.988

1.000

0.971

0.980

S16

0.912

0.908

0.929

0.911

0.991

0.982

0.943

0.944

0.945

0.947

0.969

0.969

0.956

0.938

0.971

1.000

0.970

SR

0.982

0.978

0.989

0.981

0.982

0.976

0.943

0.962

0.979

0.985

0.973

0.973

0.953

0.946

0.980

0.970

1.000

1 315.88

986.80

657.73

328.65

－0.43
0 7.25 14.49 21.74 28.99 36.23 43.48 50.72

t，min

m
A

U

图 1 16批不同寄主来源的桑寄生样品HPLC叠加色

谱图

Fig 1 HPLC overlay chromatogram of 16 batches of

T. chinensis from different host sources
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2.4.3 共有峰的指认及相关分析 在 16批不同寄主来

源桑寄生样品的图谱中共标定了 11个共有峰。通过与

混合对照品溶液的HPLC色谱图（按“2.1”项下色谱条件

进样）对比，指认了 8号峰为芦丁、10号峰为槲皮苷、11

号峰为槲皮素。槲皮素是2015年版《中国药典》（一部）

中桑寄生的含量测定指标[4]，加之槲皮素峰在色谱图中

保留时间适中、响应值较大、对称因子及分离度等均符

合要求[12]，且为所有桑寄生样品共有，因此本研究选用

槲皮素峰（11号峰）作为参照峰（S），计算16批不同寄主

来源桑寄生样品中 11个共有峰的相对保留时间和相对

峰面积。结果显示，16批桑寄生样品中 11个共有峰相

对保留时间的 RSD 仅为 0.03％～0.40％，相差较小；而

相对峰面积的RSD为 27.00％～64.20％，相差较大。由

此可知，不同寄主来源的桑寄生样品在化学成分种类上

具有一致性，但同一成分的含量差异明显。混合对照品

溶液的色谱图见图3；16 批不同寄主来源的桑寄生样品

共有峰相对保留时间测定结果见表 3，相对峰面积测定

结果见表4。

表3 16批不同寄主来源的桑寄生样品共有峰相对保留时间

Tab 3 Relative retention time of common peaks of 16 batches of T. chinensis from different host sources

峰号
1

2

3

4

5

6

7

8

9

10

11（S）

S1

0.087

0.269

0.281

0.408

0.525

0.683

0.824

0.845

0.883

0.902

1.000

S2

0.087

0.269

0.281

0.408

0.525

0.683

0.824

0.845

0.883

0.902

1.000

S3

0.086

0.269

0.281

0.408

0.525

0.683

0.823

0.845

0.883

0.902

1.000

S4

0.086

0.269

0.281

0.408

0.525

0.683

0.823

0.845

0.883

0.902

1.000

S5

0.086

0.270

0.279

0.408

0.524

0.682

0.823

0.845

0.884

0.902

1.000

S6

0.086

0.270

0.279

0.408

0.524

0.682

0.822

0.845

0.884

0.902

1.000

S7

0.086

0.270

0.279

0.408

0.524

0.682

0.823

0.846

0.884

0.902

1.000

S8

0.086

0.270

0.279

0.408

0.524

0.682

0.823

0.845

0.884

0.902

1.000

S9

0.087

0.269

0.280

0.408

0.524

0.683

0.824

0.845

0.884

0.902

1.000

S10

0.087

0.269

0.280

0.408

0.525

0.683

0.823

0.845

0.884

0.902

1.000

S11

0.086

0.269

0.281

0.408

0.525

0.683

0.824

0.845

0.884

0.902

1.000

S12

0.086

0.270

0.281

0.408

0.525

0.683

0.824

0.845

0.884

0.902

1.000

S13

0.086

0.269

0.279

0.407

0.524

0.682

0.823

0.845

0.884

0.902

1.000

S14

0.086

0.269

0.278

0.407

0.523

0.681

0.823

0.845

0.883

0.902

1.000

S15

0.086

0.269

0.278

0.407

0.523

0.681

0.823

0.845

0.883

0.902

1.000

S16

0.086

0.269

0.279

0.407

0.524

0.682

0.823

0.845

0.884

0.902

1.000

RSD，％
0.10

0.10

0.40

0.09

0.09

0.09

0.05

0.03

0.03

0.03

0

表4 16批不同寄主来源的桑寄生样品共有峰相对峰面积

Tab 4 Relative peak areas of common peaks in 16 batches of T. chinensis from different host sources

峰号
1

2

3

4

5

6

7

8

9

10

11（S）

S1

0.147

0.113

0.102

0.047

0.234

0.122

0.121

0.121

1.562

1.089

1.000

S2

0.108

0.109

0.048

0.064

0.245

0.162

0.168

0.128

1.865

1.117

1.000

S3

0.091

0.121

0.045

0.040

0.235

0.123

0.169

0.111

1.388

0.974

1.000

S4

0.141

0.114

0.044

0.060

0.219

0.151

0.179

0.126

1.693

1.096

1.000

S5

0.159

0.181

0.030

0.038

0.569

0.226

0.275

0.072

1.138

0.523

1.000

S6

0.145

0.203

0.027

0.056

0.657

0.333

0.397

0.089

1.474

0.571

1.000

S7

0.081

0.144

0.041

0.026

0.355

0.152

0.198

0.069

0.581

0.607

1.000

S8

0.061

0.091

0.025

0.023

0.228

0.118

0.125

0.051

0.728

0.461

1.000

S9

0.207

0.196

0.140

0.085

0.322

0.185

0.212

0.120

0.891

0.828

1.000

S10

0.230

0.219

0.145

0.079

0.343

0.197

0.299

0.135

1.076

0.951

1.000

S11

0.246

0.309

0.161

0.097

0.592

0.298

0.455

0.151

1.092

0.920

1.000

S12

0.156

0.183

0.104

0.059

0.367

0.246

0.275

0.110

0.840

0.827

1.000

S13

0.263

0.291

0.177

0.087

0.726

0.398

0.266

0.073

1.805

0.452

1.000

S14

0.247

0.313

0.164

0.100

0.812

0.436

0.286

0.105

2.292

0.570

1.000

S15

0.188

0.262

0.150

0.084

0.612

0.314

0.295

0.097

1.689

0.616

1.000

S16

0.093

0.249

0.039

0.044

0.700

0.217

0.320

0.083

1.102

0.536

1.000

RSD，％
40.2

38.6

64.2

39.7

46.3

43.4

36.9

27.0

35.6

31.8

0

图3 混合对照品色谱图

Fig 3 Chromatogram of mixed control
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2.5 化学计量学分析

2.5.1 聚类分析 运用 IBM SPSS 19.0统计分析软件，

以16批不同寄主来源桑寄生样品的11个共有峰的峰面

积作为变量，采用组间连接聚类方法，以平方Euclidean

距离为度量标准进行系统聚类分析[13]。结果，当分类距

离d＝15时，16批次不同寄主来源的桑寄生样品可聚为

3类：编号为S1～S4的样品聚为第一类，均为桑树寄主

桑寄生样品；编号为 S9～S15的样品聚为第二类，为茶

树寄主桑寄生和枫香树寄主桑寄生样品；编号为S5～S8

和S16的样品聚为第三类，除编号为S16的样品为枫香

树寄主桑寄生样品外其余均为柳树寄主桑寄生样品。

16批不同寄主来源的桑寄生样品聚类分析树状图见

图4。

2.5.2 主成分分析 以主成分的特征根和贡献率作为

选择主成分的依据，将16批不同寄主来源桑寄生样品的

11个共有峰的峰面积（16×11阶原始数据矩阵）导入

IBM SPSS19.0统计分析软件进行因子分析[14]。结果，提

取到 3个主成分因子，其特征根＞0.9，累积方差贡献率
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为 83.664％，表明前 3个主成分因子即可以代表样品

80％以上的信息；主成分因子 1、2、3可作为桑寄生药材

的评价指标，适用于主成分分析。3个主成分因子的特

征值和方差贡献率见表5。

表5 3个主成分因子的特征值和方差贡献率

Tab 5 Eigenvalues and variance contribution rates of

3 principal components

主成分因子
1

2

3

特征值
4.565

3.672

0.967

方差贡献率，％
41.497

33.379

8.788

累计方差贡献率，％
41.497

74.876

83.664

以主成分因子为变量绘制公因子碎石图。结果显

示，最先提取到的3个主成分因子的斜率最大，表明所提

取的 3个主成分可以最大程度地反映桑寄生药材的品

质。然后将得到的成分矩阵进行正交旋转，得到11个指

标在3个主成分中的旋转矩阵。结果显示，第一主成分

的信息主要来自于色谱峰 5、6、7、3、2；第二主成分的信

息主要来自于色谱峰10（槲皮苷）、11（槲皮素）、8（芦丁）

和 9，此类峰的峰面积较大，表示成分含量较高，对桑寄

生品质有明显的影响；第三主成分的信息主要来自色谱

峰4、1。根据旋转成分矩阵可推测，槲皮苷、槲皮素和芦

丁对桑寄生品质有明显的影响，可作为桑寄生质量评价

指标。公共因子碎石图见图5，旋转成分矩阵见表6。

表6 旋转成分矩阵

Tab 6 Rotation component matrix

峰号
1

2

3

4

5

6

7

8

9

10

11（S）

主成分因子1

－0.246

0.738

－0.838

－0.199

0.899

0.891

0.846

－0.099

0.159

－0.113

0.242

主成分因子2

0.166

0.016

－0.195

0.377

－0.168

－0.116

0.211

0.890

0.716

0.933

0.890

主成分因子3

0.784

－0.382

0.232

0.810

－0.295

0.189

－0.083

0.401

0.541

0.322

－0.110

以X1、X2、X3代表3个主成分来作为16批桑寄生样品

成分所表达的信息，以其11个共有峰的峰面积（A）为变

量（标准化处理后峰面积，并非原始峰面积），建立品质

评价模型 [15]。得到第一主成分的线性关系表达式为：

X1＝－0.246A1 + 0.738A2－ 0.838A3－ 0.199A4 + 0.899A5 +

0.891A6+0.846A7－0.099A8+0.159A9－0.113A10+0.242A11；

第 二 主 成 分 的 线 性 关 系 表 达 式 为 ：X2＝0.166A1 +

0.016A2－0.195A3+0.377A4－0.168A5－0.116A6+0.211A7+

0.890A8+0.716A9+0.933A10+0.890A11；第三主成分的线性

关 系 表 达 式 为 ：X3＝0.784A1 － 0.382A2 + 0.232A3 +

0.810A4－0.295A5+0.189A6－0.083A7+0.401A8+0.541A9+

0.322A10－0.110A11。将上述表达式与所对应的3个主成

分的方差贡献率作内积后，得到桑寄生质量综合评价函

数的表达式为：X（综合得分）＝（41.497％X1+33.379％

X2+8.788％X3）/83.664％，综合得分越高表示药材样品的

整体质量越好[15]。结果显示，3批枫香树寄主桑寄生样

品（S13～S15）的综合得分位列前 3名，表明这 3批样品

的整体质量较好。16批不同寄主来源桑寄生主成分得

分、综合得分及排名见表7。

3 讨论
在前期研究中，笔者参考文献方法[6-8]分别考察了

提取溶剂（甲醇、70％甲醇、甲醇-25％盐酸溶液等）、提

取方法（超声和回流）和提取时间（30、60、120 min）等对

桑寄生化学成分溶出的影响。结果发现，以甲醇-25％

盐酸（4 ∶ 1，V/V）为溶剂回流2 h提取时，桑寄生样品溶液

色谱图中峰数最多，且峰面积较大。此外，笔者还考察

了测定波长（220、254、330 nm）、色谱柱（ZORBAX

SB-C18、CAPCELL PAK C18 MGⅡ）、柱温（25、30 ℃）、进

样体积（5、10 µL）、流动相体系（甲醇/乙腈-水/0.2％磷酸

水溶液不同比例梯度洗脱）对桑寄生HPLC指纹图谱分

离效果的影响。结果，在本试验确定的色谱条件下，

HPLC特征指纹图谱基线平稳，分离度及峰形均良好。

本试验中选择每种寄主来源样品各 4批为代表，建

立了不同寄主来源桑寄生的HPLC指纹图谱。相似度评

价结果显示，16批不同寄主来源的桑寄生样品在化学成

分种类上基本一致，但含量差异较大。聚类分析结果显
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S15
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S16
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样
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编
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图4 16批不同寄主来源的桑寄生样品聚类分析树状图

Fig 4 Cluster analysis tree of 16 batches of T. chinen-

sis from different host sources

图5 公共因子碎石图

Fig 5 Gravel map of common factor
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示，16批次不同寄主来源的桑寄生样品可共聚为３类

（d＝15时）。但当分类距离 d＝5时，第一类又可聚为 2

小类，S2～S4聚为一小类（桑树寄主桑寄生），S1单独聚

为另一小类（桑树寄主桑寄生）；第二类又可聚为2小类，

S9～S12聚为一小类（茶树寄主桑寄生），S13～S15聚为

另一小类（枫香树寄主桑寄生）；第三类又可聚为3小类，

S7、S8聚为一小类（柳树寄主桑寄生），S5、S6聚为另一

小类（柳树寄主桑寄生），S16单独聚为一小类。这表明

聚类分析（d＝5）基本可识别不同寄主来源的桑寄生。

主成分分析结果提示，槲皮苷、槲皮素和芦丁对桑寄生

品质有明显的影响，可作为桑寄生质量评价指标，并且

以枫香树寄主桑寄生样品的整体质量最好。

中药指纹图谱是对现行中药质量控制方法的有益

补充和提高[9]，虽然尚无法完全确定中药物质群体的化

学组成，但对于中药质量控制具有积极的促进作用[16]。

本研究建立了以相似度评价、聚类分析和主成分分析为

核心的化学模式识别方法，对不同寄主来源的桑寄生质

量进行研究，可为该药材的质量评价提供参考，也可为

提高其质量控制标准提供一定的方法支持。
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表 7 16批不同寄主来源桑寄生的主成分得分、综合得

分及排名

Tab 7 Scores，comprehensive scores and rankings of

main components of 16 batches of T. chinensis

from different host sources

样品编号
S1

S2

S3

S4

S5

S6

S7

S8

S9

S10

S11

S12

S13

S14

S15

S16

第一主成分得分
0.729

0.908

0.827

0.859

1.365

1.706

0.928

0.743

0.871

0.996

1.492

1.052

1.687

1.905

1.515

1.561

第二主成分得分
3.128

3.391

2.897

3.259

2.232

2.536

1.916

1.876

2.419

2.693

2.677

2.359

2.604

3.082

2.721

2.207

第三主成分得分
1.212

1.360

1.007

1.284

0.649

0.831

0.374

0.435

0.798

0.938

0.872

0.694

1.087

1.368

1.046

0.523

综合得分
1.737

1.946

1.672

1.861

1.636

1.945

1.264

1.163

1.481

1.667

1.900

1.536

1.990

2.318

1.947

1.710

排名
8

4

10

7

12

5

15

16

14

11

6

13

2

1

3

9

··799


