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一枝蒿（Artemisia rupestris L.）为菊科（Compositae）蒿属
植物，主产于新疆境内的天山、阿尔泰山和昆仑山山脉的森林
草原带地区[1]。一枝蒿药用地上部分，是维吾尔族和哈萨克族
习用药材，具有抗炎、抗肿瘤、抗过敏、活血、保肝、解蛇毒等
诸多功效 [1]，故新疆民间流传“家有一枝蒿，百病都除掉”的
谚语[2]。

自古以来，新疆少数民族游牧迁徙都是以蒿草的分布来
选择定居和放牧地点。蒿属在新疆分布有52种[3]，其中有多种
植物可药用，如：湿地蒿（A. tournefortiana）具有清热、解毒、消
炎、止血之功效；野艾蒿（A. lavandulaefolia）通常用来散寒、祛
湿、温经、止血；北艾（A. vulgaris）常作妇科用药；中亚苦蒿（A.

absinthium）全草入药，有消炎、健胃、驱虫之效[4]。近年来，过

度的放牧和开采致使蒿属资源储量急剧下降，少数种如一枝

蒿等已濒临灭绝。由于资源的匮乏和地区用药习惯，导致在

不同地区出现了等同入药的现象[5]，药材市场上代用、误用现

象屡屡发生，严重影响其药效及用药安全。因此，有必要准确

鉴别一枝蒿药材及其同属密切相关种，以确保安全用药。

本课题组前期基于花粉形态学对主要蒿属植物进行了鉴

定[4]，该方法可以有效鉴别带花粉的原植物和药材，但对于大

多数药材而言，植物花粉常常在采收和运输中损失殆尽，作为

药材通用鉴别方法尚存缺陷。目前，运用DNA条形码来作为

药材鉴定方法已成为研究热点，在物种鉴定方面显示出巨

大的应用前景 [6]，其中 ITS2序列成功地已应用于小茴香 [7]、

麻黄 [8]、薄荷[9]等与其混淆品的鉴定。本课题组应用 ITS2条形

码对一枝蒿药材及其混淆品进行鉴定研究，旨在为一枝蒿的

快速准确鉴定及其安全应用提供科学依据和保障。

1 材料与方法
1.1 样本

本研究共包含来自 5个物种的 19个样本（19条种内序
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列），包括实验样品及GenBank[GenBank为美国国家生物技术
信息中心（NCBI）建立的DNA序列数据库]下载序列。其中，

一枝蒿药材包含 3个基原物种，总共 6个样本；其余样本为一
枝蒿的同属混淆品种。所有样本由新疆维吾尔自治区药物研
究所何江副研究员鉴定，凭证标本保存于该单位。样品采集
信息及 ITS2 GenBank登录号见表1。

表1 样品采集信息及 ITS2 GenBank登录号

Tab 1 Sample information and ITS2 GenBank accession

number

种名
一枝蒿
一枝蒿
一枝蒿
一枝蒿
一枝蒿
一枝蒿
湿地蒿
野艾蒿
野艾蒿
野艾蒿
北艾
北艾
北艾
北艾
北艾
中亚苦蒿
中亚苦蒿
中亚苦蒿
中亚苦蒿

拉丁学名
A. rupestris

A. rupestris

A. rupestris

A. rupestris

A. rupestris

A. rupestris

A. tournefortiana

A. lavandulaefolia

A. lavandulaefolia

A. lavandulaefolia

A. vulgaris

A. vulgaris

A. vulgaris

A. vulgaris

A. vulgaris

A. absinthium

A. absinthium

A. absinthium

A. absinthium

采集地
新疆伊犁果子沟
新疆伊犁果子沟

新疆阿尔泰吉木乃

GenBank 登陆号
KC461127

KC461126

KC461128

AF061391.1

AJ297261.1

JN861964.1

AF079936.1

GQ436484.1

GQ436036.1

GQ435131.1

AF079938.1

AF061389.1

AM398927.1

AY180199.1

AF079937.1

AF079946.1

AF079946.1

EF577289.1

JN861898.1

1.2 DNA提取、PCR扩增和测序

取样本各约 10 mg，于液氮冷冻后研磨成细粉，采用植物
DNA 提取试剂盒 [天根生化科技（北京）有限公司]提取总
DNA。PCR 反应体积为 25 μl，PCR 扩增程序、反应体系以及
ITS2所用通用引物扩增参考文献 [10]方法。PCR 产物经纯化
后，由北京华大基因公司进行双向测序。

1.3 序列处理

应用Codon Code Aligner V3.0软件对测序峰图进行校对
拼接，去除低质量序列及引物区，获得 ITS2序列。将基原物种
一枝蒿的 ITS2序列提交至GenBank核酸数据库，与其密切相
关种的序列鉴定运用分析相似性搜索法（BLASTI），下载在
GenBank 核酸数据库比对相似度达到 99％的序列。利用
NCBI虚拟PCR，引物为 ITS2，除去两端多余的序列，待用。

1.4 数据分析

利用 MEGA5.0 软件进行种内种间 Kimura 2-parameter

（K2P）遗传距离分析。采用 BLAST1、最近距离法（Nearsest

distance）及构建邻接（NJ）系统聚类树对一枝蒿药材及其同属
密切混淆种进行鉴定分析。

2 结果
2.1 序列分析

一枝蒿等 5种原植物的 19条 ITS2序列分析结果表明：序
列长度在217～248 bp之间；气相色谱（GC）分析各序列的差异
较小，平均为 32.8％，其中北艾 A. vulgaris 最高，平均为
41.4％。经过分析查找发现，5种原植物的19条 ITS2序列均含
有3个Poly C和1个Poly G结构。

2.2 种内种间分析

各样本种内种间分析结果表明，一枝蒿基原物种6个样本

的种内变异较小，K2P平均遗传距离分为0.008；但基原物种与

混淆种之间的变异位点较多，K2P 遗传距离分布于 0.019～

0.254之间，平均遗传距离为 0.076，远大于一枝蒿种内遗传距

离。因此，ITS2序列能够将一枝蒿与混淆种区分开。各样本

ITS2序列的种间遗传距离见表2。

表2 各样本 ITS2序列的种间遗传距离

Tab 2 K2P genetics distance of inter-specific ITS2 sequence

样本
A. rupestris

A. lavandulifolia

A. absinthium

A. tournefortiana

A. vulgaris

A. lavandulifolia

0.019

0.035

0.086

0.132

0.254

A. absinthium

0.043

0.032

0.039

0.028

A. tournefortiana

0.039

0.031

0.028

A. vulgaris

0.085

0.072

A. rupestris

0.041

2.3 系统聚类树鉴定结果

根据参比序列的评价筛选标准，本课题组对一枝蒿药材

的 3种基原植物进行 ITS2序列测定，并在GenBank核酸数据

库中注册，注册号分别为 KC461127、KC461126、KC461128。

采用BLASTI在GenBank核酸数据库中比对下载相似度较高

的同属植物密切相关种，如湿地蒿、野艾蒿、北艾、中亚苦蒿的

ITS2序列，运用Meg 5.0软件构建NJ系统聚类树，详见图1。

由图 1可知，ITS2条形码可将一枝蒿药材单独聚为一类；

一枝蒿和湿地蒿、中亚苦蒿亲缘关系较近，可单独聚在一起。

一枝蒿的 ITS2序列聚类图与其他混淆种没有交叉，能够明显

区分开，表明 ITS2序列可准确鉴别一枝蒿药材正品及其混淆

相关种。

3 讨论
Gao T等[10]对菊科植物 3 490个样本进行分析后，提出了

ITS2可以作为菊科通用鉴定条形码的结论；但其对蒿属91份

样本的鉴定率仅为 59.3％。本研究运用分子生物学的手段鉴

定了新疆维吾尔医习用药材一枝蒿（A. rupestris）及其混淆品

湿地蒿（A. tournefortiana）、野艾蒿（A. lavandulaefolia）、北艾

（A. vulgaris）、中亚苦蒿（A. absinthium）基原植物核基因组

ITS2序列的K2P遗传距离，并根据遗传距离建立了正品和混

淆品的系统聚类树，为一枝蒿及其混淆品的鉴别提供了分子

水平的鉴定依据。

图 1 基于NJ法构建 ITS2序列的一枝蒿药材与其混淆相关

种的系统聚类树

Fig 1 Phylogenetic tree of A. rupestris and its confusable

species based on NJ method
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之前，本课题组通过市场调研和民族医院走访，发现流通
的一枝蒿药材均来源自该属植物的全草，而切断后得到饮片
很容易掺假或混伪，其特征和《维吾尔药志》、《新疆维吾尔药
材质量标准》收载的一枝蒿药材的性状、显微特征极其相近，

难以区分，容易混为正品药材使用；但其化学成分有很大差
异，临床疗效和功能主治也不尽相同。传统的鉴定方法容易
受环境、植物生长发育等外在条件的影响，具有较大的主观
性；本课题组运用 ITS2条形码鉴定一枝蒿及其混淆品，具有通
用性好、重复性高、易于推广和标准化等独特优势[11-15]，故建议
用本方法鉴定蒿属植物。
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摘 要 目的：探讨中药制剂质量控制研究的发展趋势。方法：查阅近年有关中药制剂质量控制研究的相关文献，对其研究现状

进行评述，总结与归纳中药制剂质量控制的新技术和新方法。结果：目前以单一化学指标成分为中心的质量控制模式已不适合中

药现代化发展要求，而以多指标成分和生物活性测定的质量控制模式成为其新的发展趋势。结论：多指标成分和生物活性测定的

质量控制模式能较为真实地反映中药制剂的“内在”“综合”质量，能更好地确保民众用药安全、有效。
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中药在我国医疗卫生事业中扮演着极其重要的角色，对

中华民族的繁荣昌盛做出了巨大贡献。以中医药理论为指

导、中药材为原料，按一定处方和工艺加工制成的中药制剂，

在临床上更是以其疗效独特、毒副作用少、服用方便等优势日

益受到世人关注。中药制剂质量的优劣直接影响到临床用药

的安全性和有效性，也关系到患者的健康和安全，因此必须建

立严格的质量控制标准。然而，目前我国中药质量控制的基

本模式大多是参照国外植物药的质量控制方法、借鉴化学药

品的质量控制模式建立的，即通过测定某一“指标成分”“有效

成分”或“活性成分”建立相应的定性、定量标准来控制中药制

剂的质量。对于化学药品，因其结构清楚、构效关系明确，有

效性和安全性与该药品的成分直接相关，所以其质量控制中
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