
 药学学报 Acta Pharmaceutica Sinica 2018, 53 (6): 1009 −1015 · 1009  · 

 
  
 

藏药“巴莴色保”基原鉴定及其叶绿体全基因组序列分析 
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摘要: 常用藏药之一“巴莴色保”, 根入药, 治疗“黄水病”等。在民族植物学考察基础上, 首次确定其基

原植物的系统学位置——龙胆科獐牙菜属轮叶獐牙菜 Swertia verticillifolia T. N. Ho et S. W. Liu; 物种鉴定要点: 

基生叶发达, 茎生叶轮生; 花冠钟状, 黄绿色, 4 裂, 每裂片具裸露腺窝 1。作为我国高山特有物种, 首次得到其

叶绿体全基因组序列: 全长为 151 682 bp, 大单拷贝区 (LSC)、小单拷贝区 (SSC) 分别为 82 623 bp 和 18 335 bp, 

反向互补重复区 (IR) 为 25 362 bp。注释叶绿体基因 129个, 其中 84个编码蛋白基因、37个 tRNA基因、8个

rRNA基因。该工作可为“巴莴色保”品种鉴定、活性物质基础研究、质量标准制订及原植物就地保护等工作提

供基础资料。 
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Abstract: As a common Tibetan herb, Bawo Sebo was mainly used in the treatment of rheumatoid arthritis 

and urarthritis in Traditional Tibetan medicine.  Based on our ethnobotanical survey, the origin of the herb       
was determined as Swertia verticillifolia T. N. Ho et S. W. Liu (Gentianaceae), endemic to the region of the      
Qinghai-Tibet Plateau.  The diagnostic characters: perennial; stem leaves in whorls; corolla campanulate,       
yellow-green, 4-lobed; nectary 1 per corolla lobe, naked.  Also, its complete chloroplast (cp) genome was       
sequenced.  It is 151  682 bp in length, including a large single copy (LSC) region of 82  623 bp, a small single 
copy (SSC) region of 18  335 bp and a pair of inverted repeats (IRs) of 25  362 bp.  It contains 129 unique genes, 
including 84 protein-coding genes, 37 tRNAs and 8 rRNAs.  This study provides information for understanding 
the diversity of Swertia cp genomes, and the alpine species identification, conservation and molecular        
phylogenetic researches of Swertia and Gentianaceae. 
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具有悠久的发展历史及丰富的科学与藏族文化内涵。

藏药基原植物多生长于青藏高原, 生存环境严酷。这
些高山植物物种经历了不断发展进化的过程, 具备
丰富多样的形态、基因特征及化学成分。因此, 深入
开展藏药品种整理, 探讨高山植物物种遗传多样性
及藏药材品质与具体产地的相关性等问题, 可为藏
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药材客观、准确的品种鉴定、活性物质基础研究、质

量标准的完善、濒危藏药植物的就地保护及栽培学研

究等工作打下坚实基础, 具有重要的科学意义。但由
于种种原因, 藏药品种整理及质量标准研究等工作
尚不能适应藏医药学发展的需要。目前, 2015 年版
《中华人民共和国药典》收载的藏药品种有限, 系统
的藏药材质量标准工作尚在积累之中; 当务之急是
开展相关深入的基础性研究工作。 

常见藏药品种之一“巴莴色保” ( ), 基
原植物仅生长于我国西藏南部山地海拔 3 800 m以上
的灌丛中。根黄色, 入药, 味苦, 性凉, 可治疗“黄水
病”等[1]。“巴莴色保”常与商陆 ( ) 配伍 
(药对); 广泛应用于多种复方及藏药临床制剂如“仁
青常觉” ( )、“仁青芒觉” ( )、“仁
青养烧” ( )、“旺日喜噶曲典” 
( ) 及二十五味马宝丸 ( ) 等
中。鉴于藏医药典籍《晶珠本草》及《藏药晶镜本草》 
(藏文版) 等藏医药学文献中尚未对其基原植物分类
学位置进行记载; 同时, “巴莴色保”药材质量标准
等研究尚未见到系统研究报道。因此, 本课题组对其
进行了民族植物学考察, 基原植物标本采集, 分类学
鉴定及叶绿体基因组结构分析。 

叶绿体是绿色植物细胞内具有自主遗传信息的

细胞器, 拥有自身完整的一套基因组[2]。典型的叶绿

体基因组结构由两个反向重复区  (inverted repeats, 
IRs)、大单拷贝区 (large single copy, LSC) 和小单拷
贝区 (small single copy, SSC) 组成。近年来, 随着大
规模测序技术的快速发展, 植物叶绿体基因组的研
究工作得到极大推动。叶绿体基因组的结构、大小    
和基因种类一般较为保守, 同时其进化速率仅次于
核基因组, 基因组序列含有大量的遗传信息, 现已成
为药用植物物种鉴定及研究其系统进化的有力工   
具[3−5]。 

龙胆科 (Gentianaceae) 植物全世界约 700 种,     
第一大属龙胆属 Gentiana 约 400 种, 而獐牙菜属
Swertia 近 170 种, 两者占龙胆科总数的 81%[6]; 同     
时, 常见中藏药材多来源于此, 如秦艽、龙胆、当药、
青叶胆、解吉 ( )、邦见 ( )、冈嘎穹 ( ) 

及桑蒂 ( ) 等。把握两属植物物种多样性及其
遗传背景, 其重要性不言而喻。目前, 有关上述两属
植物的叶绿体全基因组等序列资料有限。本课题组    
多年来开展了龙胆科药用植物品种整理及 DNA条形
码研究工作[7−10], 前期已获得龙胆属 4 种药用植物    
叶绿体全基因组序列资料。在此基础上, 首次测定并 

分析“巴莴色保”基原植物獐牙菜属大花组 (Sect. 
Macranthos) 轮叶獐牙菜 S. verticillifolia T. N. Ho et     
S. W. Liu的叶绿体全基因组序列, 结合 GenBank相
关资料, 比较两属植物基因组结构特性, 初步评价其
系统学意义, 以期为“巴莴色保”深入研究, 龙胆科
相关物种 DNA 条形码的构建, 濒危物种保护及龙胆
科分子系统发育分析等提供基础资料。 
 

材料与方法 
民族植物学考察及分类学鉴定  与西藏藏医学院

藏族同行合作开展藏药“巴莴色保”的考察工作。凭证

标本及实验样品采自西藏错那县, 采集号: 高娜娜等
2015XZ004A, 地理坐标 N 27°55.407', E 091°51.594', 
海拔 4 240 m。同时, 采集新鲜叶片经硅胶快速干燥, 
保存备用。标本各器官的观察, 花部解剖, 尤其注意叶
序类型与腺窝的形态学特征等, 并参考相关文献[6, 11], 
进行植物分类学鉴定。凭证标本存放于上海中医药    
大学中药学院药用植物标本室。 

DNA 提取  以单株植物为叶绿体全基因组测序
样本, 参考 Doyle的 CTAB法[12], 提取样品总 DNA。 

叶绿体全基因组序列的获得及图谱绘制  参考
被子植物叶绿体全基因组测序通用引物 [13], 并用
Sanger法测序[14]。对样品叶绿体基因组片段进行 PCR
扩增, 其中通用引物无法扩出的片段以及 gaps, 参考
相关序列[15]进行引物的优化调整, 应用 PrimerSelect 
(Lasergene 7.0) 软件, 重新设计引物。扩增获得的叶
绿体基因组各片段序列, 采用 Lasergene SeqMan 软
件进行拼接, 最终得到轮叶獐牙菜叶绿体全基因组
序列。 

采用叶绿体基因组在线注释软件 DOGMA[16]对

样品叶绿体全基因组进行初步注释; 参考近缘种序
列[15, 17, 18], 结合编码蛋白基因起始密码子、终止密码
子, 对序列进行手工校正; tRNA 基因应用在线软件
tRNAscan-SE 2.0[19]进行验证。 

将注释好的基因组序列通过 Sequin 软件提交到
NCBI, 并以 GenBank 格式文件输出, 提交到在线软
件 OGDRAW[20], 导出后获得样品叶绿体基因组物理
图谱。 

基因组序列结构的初步分析  应用在线分析软件
REPuter[21]对样品基因组正向重复序列 (F: Forward 
repeat sequence)、反向重复序列 (R: Reverse repeat 
sequence)、正向互补序列 (C: Complement sequence)
和回文序列 (P: Plaindromic sequence) 4 种类型的重
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复序列进行分析, 参数设置为: n≥30 (重复序列的长
度), 90% (序列的一致度), 3 (Hamming distance)。 

应用 MISA 软件 [22]查找基因组简单重复序列 
(SSR) 位点 , 设置参数为 : 单核苷酸  (mono-)≥10, 
二核苷酸  (di-)≥5, 三核苷酸  (tri-)≥4, 四核苷酸 
(tetra-)≥3, 五核苷酸 (penta-)≥3, 六核苷酸 (hexa-) 
≥3。 

轮叶獐牙菜叶绿体基因组序列系统学意义的初

步评价  基于龙胆科已报道的叶绿体基因组序列, 以
玄参科齿叶玄参 Scrophularia dentata Royle ex Benth.
为外类群, ML法构建系统进化树 (MEGA5.0[23]), 参
数设置为 Bootstrap: 1000, Model: Kimura 2-parameter。 
 

结果与分析 
1  “巴莴色保”基原植物形态特征及分类学位置 

多年生草本。茎粗壮。基生叶莲座状; 茎生叶轮
生, 叶片椭圆形或椭圆状卵形。塔形复聚伞花序, 多
花; 花 4数, 下垂; 花萼宿存; 花冠黄绿色, 有深紫色
脉纹, 钟状, 裂片倒卵形, 先端截形, 具不规则细波
状齿, 基部腺窝 1, 黄色, 卵状三角形, 裸露; 子房卵
状椭圆形。蒴果。种子两端具狭翅[6]。我国高山特有

物种, 分布于西藏南部; 生于灌丛中, 海拔 3 800～     
4 200 m (图 1)。 

经分类学鉴定, 其基原植物为龙胆科獐牙菜属
大花组 (Sect. Macranthos) 轮叶獐牙菜 Swertia verti-
cillifolia T. N. Ho et S. W. Liu。物种鉴定要点: 基生    

叶发达, 茎生叶轮生; 花冠钟状, 黄绿色, 4裂, 每裂
片具裸露腺窝 1。该组植物国产 4种, 列一检索表区
别之。 
2  轮叶獐牙菜叶绿体基因组基本结构 

轮叶獐牙菜叶绿体基因组序列总长 151 682 bp, 
包括两个反向重复区域 (IRa、IRb: 各 25 362 bp)、
一个大单拷贝区 (LSC: 82 623 bp) 和一个小单拷贝
区 (SSC: 18 335 bp), 表 1。基因组基因分布情况: 84
个编码蛋白基因、37个 tRNA基因和 8个 rRNA基因, 
共 129个基因。完整序列已上传 GenBank, 获得登录
号 MF795137 (图 2、表 2)。 
 
Table 1  Base composition in Swertia verticillifolia  chloroplast 
genome  

Region T/% C/% A/% G/% G+C/% Length/bp 

LSC 32.5 18.0 31.3 18.2 36.3  82 623 

IRa 28.2 21.0 28.4 22.5 43.5  25 362 

SSC 34.1 16.5 34.1 15.4 31.9  18 335 

IRb 28.4 22.5 28.2 21.0 43.5  25 362 

Total 30.6 18.8 31.3 19.3 38.1 151 682 

 
3  基因组重复序列分析 

应用在线分析软件 REPuter 对叶绿体基因组进
行 F、P、R、C4 种类型重复序列分析, 得到 F 重复
10 个、P 重复 8 个, 没有得到 C 重复和 R 重复。所
有重复序列长度在 30～39 bp之间, 多数重复都位于
基因间区以及基因内含子 , 主要位于大单拷贝区 
(LSC)。 

 
1．花冠砖红色; 腺窝周缘具短流苏 --------------- 光亮獐牙菜 Swertia splendens  
1．花冠黄绿色; 腺窝无流苏。 

2．茎生叶轮生 ---------------------------------- 轮叶獐牙菜 Swertia verticillifolia  
2．茎生叶对生。 

3．下部茎生叶有柄; 腺窝卵圆形 ---------------- 粗壮獐牙菜 Swertia hookeri  
3．茎生叶无柄; 腺窝圆形 ------------------------ 绿花獐牙菜 Swertia virescens  

 
Figure 1  Swertia verticillifolia .  A: Habit; B: Flower, front view; C: Corolla lobe with a nectary, ruler: 1 mm scale; D: Flower, lateral 
view; E: Ovary ovoid-ellipsoid; F: Capsule; G: Seed both ends winged 
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Figure 2  Chloroplast genome map of Swertia verticillifolia .  Genes outside of the map transcripted in the clockwise direction and 
genes inside of the map transcripted in the counter-clockwise direction.  Each color represents the same class of genes 

 
Table 2  Gene composition in  Swertia verticillifolia  chloroplast genome.  ×2: Repeat genes (In IR regions)  

Group of gene Gene name 

Photosystem I psaB, psaA, psaI, psaJ, psaC 

Photosystem II psbA, psbK, psbI, psbM, psbD, psbC, psbZ, psbJ, psbL, psbF, psbE, psbB, psbT, psbN, psbH 

Cytochrome b/f complex petN, petA, petL, petG, petB, petD 

ATP synthase atpA, atpF, atpH, atpI, atpE, atpB 

NADH dehydrogenase ndhA, ndhB (×2), ndhC, ndhD, ndhE, ndhF, ndhG, ndhH, ndhI, ndhJ, ndhK 

RubisCO large subunit rbcL 

RNA polymerase rpoC2, rpoC1, rpoB, rpoA 

Ribosomal proteins (SSU) rps2, rps3, rps4, rps7 (×2), rps8, rps11, rps12 (×2), rps14, rps15, rps16, rps18, rps19 

Ribosomal proteins (LSU) rpl2 (×2), rpl14, rpl16, rpl20, rpl22, rpl23 (×2), rpl32, rpl33, rpl36 

Other genes clpP, matK, accD, ccsA, infA, cemA 

Proteins of unknown function  ycf1 (×2), ycf2 (×2), ycf3, ycf4, ycf15 (×2) 

Ribosomal RNAs rrn4.5 (×2), rrn5 (×2), rrn16 (×2), rrn23 (×2) 
Transfer RNAs 
 
 
 

trnH-GUG, trnK-UUU, trnQ-UUG, trnS-GCU, trnG-UCC, trnR-UCU, trnC-GCA, trnD-GUC, trnY-GUA, trnE-UUC, 
trnT-GGU, trnS-UGA, trnG-GCC, trnfM-CAU, trnS-GGA, trnT-UGU, trnL-UAA, trnF-GAA, trnV-UAC, trnM-CAU, 
trnW-CCA, trnP-UGG, trnI-CAU (×2), trnL-CAA (×2), trnV-GAC (×2), trnI-GAU (×2), trnA-UGC (×2), trnR-ACG (×2), 
trnN-GUU (×2), trnL-UAG 

 
4  基因组简单重复序列分析 

应用MISA软件搜索简单重复序列 (SSR) 位点, 
设置一定参数, 共得到 45个 SSR, 其中 29个单核苷
酸、4个二核苷酸、4个三核苷酸和 8个四核苷酸。
未检测到五、六核苷酸 SSR。大部分 SSR (64.44%) 位
于LSC区, 31.11%  位于 SSC区, 仅有 2个 (4.44%) 位
于 IR区。所有 SSR中, 68.89%  位于基因间隔区 (IGS), 
17.78%  位于基因编码区 (CDS), 11.11%  位于内含子

区域 (intron), 另有 2.22%  横跨基因编码区与间隔区 
(CDS-IGS)。在 29个单核苷酸 SSR中, 主要以 A/T重
复为主, 仅有 1个 C重复; 二核苷酸 SSR均为 AT/TA
重复。三核苷酸 SSR 多为 4 次重复, 四核苷酸 SSR
多为 3次重复。 
5  獐牙菜属 Swertia与龙胆属 Gentiana植物基因组
结构及其系统学意义 

本课题组已测定的龙胆属植物叶绿体全基因组
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序列: 粗茎秦艽 Gentiana crassicaulis Duthie ex Burk.、
西藏秦艽 G  . tibetica King ex Hook. f.、麻花艽 G  . 

straminea Maxim.及粗壮秦艽 G . robusta King ex Hook. 
f. (登录号 : KJ676538、KU975374、KJ657732、
KT159969); GenBank 下载相关序列: 龙胆属大叶秦
艽 G  . macrophylla Pall.及线叶龙胆 G  . lawrencei Burk. 
var. farreri (Balf. f.) T. N. Ho, 獐牙菜属川西獐牙菜 
Swertia mussotii Franch. (NC_035719、KX096882、
NC_031155)。 

就现有资料来看, 獐牙菜属植物基因组序列长
度在 151～154 kb之间, 龙胆属植物长度在 138～150 
kb之间 (图 3)。两者长度有近 1 700 bp的差距。另外, 
除线叶龙胆缺少 6个 ndh基因外[24], 两属其他植物基
因组结构基本相同。 

基于上述两属 8种植物全基因组序列, 以玄参科
齿叶玄参 Scrophularia dentata Royle ex Benth.为外类
群, 构建 ML 系统进化树 (图 4), 结果显示: 首先分
出外类群, 进而分为两大支, 一大支为“獐牙菜属”
支, 另一大支为“龙胆属”支。“龙胆属”大支再分
出两支: “秦艽组 Sect. Cruciata”支及“多枝组 Sect. 
Monopodiae”支; 树中显示的分子系统发育关系与
经典分类学观点高度一致。 

讨论 
我国青藏高原是世界龙胆科植物分布中心之一, 

近 60%  的物种分布于此。深入探讨各类群的生物学

特性, 物种形成机制及系统发育关系等问题, 具有重
要的科学意义。同时, 该科植物具有重要的药用价值, 
如何可持续利用有限的高山药用植物资源？当务之

急是开展种质资源调查、物种遗传多样性分析等基础

性工作。 
獐牙菜属 Swertia为龙胆科第二大属, 约 170种, 

国产 7 组 79 种[6]。目前, 獐牙菜属植物相关遗传背       
景研究工作有限。就叶绿体全基因组资料来看, 仅本
文报道的大花组 (Sect. Macranthos) 轮叶獐牙菜 S. 
verticillifolia T. N. Ho et S. W. Liu 以及 GenBank下      
载的多枝组 (Sect. Ophelia) 川西獐牙菜 S. mussotii 
Franch. 2 条完整基因组序列。尚未见其他 5 组植物   
相关序列资料, 与该属具有的物种多样性而言, 基础
工作明显不足。同时, 基于龙胆科有限序列资料构建
的系统发育树, 显示叶绿体基因组蕴含的分子系统
发育信息, 在该科属间系统关系的探讨、物种 DNA
条形码候选序列的筛选等方面具有重要意义。 

比较轮叶獐牙菜与川西獐牙菜叶绿体全基因组

结构特点: 两者序列长度相差约 1 800 bp。编码区有 
 

 
Figure 3  Comparison of the plastid genome sequence of  Swertia and Gentiana chloroplast genomes.  The genomes within Swertia are 
longer (151−154 kb), and shorter within Gentiana (138−150 kb) 
 

 
Figure 4  Maximum likelihood (ML) trees based on Swertia and Gentiana chloroplast genomes.  Scrophularia  dentata was set up as an 
outgroup 
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多段的插入/缺失型变异位点, 多数位于基因编码区
起始子与终止子前后。其中 ycf1 与 ycf2 基因上的变
异位点位于基因编码区中段, ycf1基因编码区上有较
多插入/缺失片段。可见 ycf1, ycf2基因变异速率较快, 
适合物种鉴定及近缘种亲缘关系梳理[25]。基因间区

位置 , 变异幅度最大的是位于反向重复区的 IGS 
(ycf15, trnL-CAA), 两者存在 269 bp连续的长度多态
性差异, 可作为两物种鉴定的候选 DNA 分子标记。
有研究显示, ycf15 基因独特的序列结构及其显现的
丰富多样的遗传信息不仅具有一定的物种鉴定意义, 
而且在植物系统进化分析研究中有较大的潜力[26]。 

简单重复序列 (SSR), 也称微卫星 DNA, 广泛
分布于各种真核生物的基因组中, 在植物基因组中
的含量非常丰富。因其重复单位的数目存在高度变异, 
造成序列多个位点的多态性, 故而 SSR 标记是目前
常用的微卫星标记之一, 已广泛应用于种群遗传学、
系统发育研究中[27−31]。同时, 在药用植物的相关研究
中亦有报道。如黄芩 Scutellaria baicalensis Georgi的
基因组 SSR 分子标记的开发[32]; 对党参 Codonopsis 
pilosula (Franch.) Nannf.转录组中 SSR 位点信息分    
析[33]。有关獐牙菜属药用植物 SSR 分子标记研究工
作 , 如川西獐牙菜 Swertia mussotii Franch.转录组
SSR 的探讨[34]。本文共得到轮叶獐牙菜叶绿体基因

组 45个 SSR, 其中 29个单核苷酸、4个二核苷酸、4
个三核苷酸和 8个四核苷酸。下一步将开展轮叶獐牙
菜转录组 SSR分析, 为该物种的种质资源开发、物种
多样性研究及分子育种研究提供科学资料。 

叶绿体基因组序列含有大量遗传信息, 特定片
段 psbA-trnH等与核基因组 ITS区等序列组合, 在构
建药用植物物种 DNA条形码工作中显示了独特的作
用[35]。本文比较獐牙菜属与龙胆属属间叶绿体全基

因组结构特点: 两属序列长度范围明显不同, 属间长
度多态性变异幅度较大区域集中在小单拷贝区。初步

筛选得到 IGS (rrn5, rrn4.5)、IGS (rps15, ycf1)、IGS 
(ndhF, rpl32)、IGS (ndhG, ndhI) 及 ndhA 5个片段, 可
作为两属属间候选 DNA分子标记。以齿叶玄参为外
类群, 构建系统进化树, 支持初筛片段结果。 

藏药“巴莴色保”基原植物——轮叶獐牙菜
Swertia verticillifolia T. N. Ho et S. W. Liu 为我国高山
特有植物, 仅分布于西藏南部, 生长在海拔 3 800 m
以上的高山草甸, 资源量有限。目前, 尚未见深入的
生物学特性及药学研究工作。在开展“巴莴色保”藏

药材相关的性状、显微及理化鉴定及质量标准制订等

工作的同时, 物种传粉生物学、种子生物学等物种就

地保护相关基础性研究工作亦刻不容缓。 
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