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再论分子生药学———三十年，一个新起点

黄璐琦* ，郑汉，袁媛，郭娟
( 中国中医科学院 道地药材品质保障与资源持续利用全国重点实验室，北京 100700)

［摘要］ 分子生药学自 1995年概念提出至今三十年来，已从概念萌芽成长为一门理论体系完善、技术方法成熟、应用范围广
泛的前沿交叉学科。该文系统回顾了该学科在理论创新、技术标准、产业应用及平台建设等方面的重要进展，包括生药分子
鉴定技术标准、道地药材形成机制解析、珍稀资源保护模式建立、活性成分生物合成等领域的突破性成果; 阐述了分子生药学
从学科和产业存在的现象为起点，通过“问题衍生—假说预设—技术创新—理论丰富”的递进过程，形成了一个在理论与实践
相互作用下不断演进的学科研究范式; 分析了当前在分子鉴定精度、道地性形成机制、资源可持续利用等方面仍面临的挑战。
展望未来，分子生药学将与人工智能、全景组学、量子计算、生物制造、智能育种与基因编辑等前沿技术深度融合，推动研究范
式从“认识与揭示”向“预测与设计”的革命性转变，迈向精准化、系统化与工程化的新起点，为中医药现代化注入全新动力。
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［Abstract］ Since its conceptual inception in 1995，Molecular Pharmacognosy has evolved over three decades from a nascent idea
into a frontier interdisciplinary discipline characterized by a comprehensive theoretical system，mature methodologies，and extensive
applications． This paper systematically reviews the significant milestones of this discipline in theoretical innovation， technical
standardization，industrial application，and platform construction． It highlights breakthrough achievements in areas such as technical
standards for the molecular identification of crude drugs，elucidation of the formation mechanisms of Dao-di herbs，establishment of
conservation models for rare and endangered resources，and biosynthesis of active compounds． The paper further elucidates the
evolutionary research paradigm of Molecular Pharmacognosy． Originating from phenomena observed in both the discipline and the
industry，this paradigm advances through a progressive cycle of problem derivation—hypothesis presupposition—technical innovation—
theoretical enrichment，driven by the dynamic interplay between theory and practice． Furthermore， the paper analyzes current
challenges regarding the precision of molecular identification，the complex mechanisms of geo-authenticity，and the sustainable
utilization of resources． Molecular Pharmacognosy is poised to integrate deeply with frontier technologies such as artificial intelligence，
pan-omics，quantum computing，biomanufacturing，smart breeding，and gene editing． This integration will drive a revolutionary shift in
the research paradigm from recognition and revelation to prediction and design． Ultimately，these achievements will mark a new phase
defined by precision，systematization，and engineering，injecting fresh momentum into the modernization of TCM．
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1995年，笔者首次提出“分子生药学”( Molecu-
lar Pharmacognosy) 的概念［1］，即基于生药学和分子
生物学的理论及方法，在分子水平上研究药材的鉴

定、生产和有效成分获取等。经过三十年的发展，分
子生药学不仅解决了诸多传统生药学难题，也逐步

构建起独具特色的研究体系，学科内涵与外延日臻

成熟。本文立足于学科演进的内在逻辑，系统回顾
分子生药学发展三十年的进展与范式形成，并展望

未来发展路径。
1 学科已取得的进展
分子生药学已形成一套从理论创新到技术标

准，再到产业应用的系统性的创新链条，于 2022 年
以“分子生药学推动中药资源创新发展”入选新时
代中医药标志性科技成果［2］。
1. 1 理论
1. 1. 1 药用植物分子系统演化与鉴定 凝聚三代
人成果的“栝楼属植物的系统演化及其药材的分子
鉴定研究”获得 2003 年国家科学技术进步奖二等
奖，为药用植物分子系统学与精准鉴定奠定了理论

与方法学基石［3-4］。
1. 1. 2 道地性形成的“遗传-环境”互作 从 2010
年“道地药材形成机理研究”国家科学技术进步奖
二等奖的授予［5］，到 2018年国家自然科学基金重大
项目“中药道地性研究”三优理论的提出［6］，至 2024
年中医药十大学术进展“引种驯化导致西洋参‘优
形优质’变异的分子机制”的揭示［7］，研究理论逐步
深化，阐释道地药材表型是基因型与环境因子协同

作用的结果。
1. 1. 3 中药资源的“不种而获” 2014 年香山科学
会议提出中药资源发展新策略，展望了“不种而获”
的合成生物学路径［8］。明确了生物合成与传统种
植二者并不相悖，是相互支持和相互弥补的关系。
未来的方向是中药材饮片以“道地”为基础的定点
栽培、中成药工业原料以“有效成分”为目标的定向
培育以及合成生物学“不种而获”的协同发展。团
队不断践行该理念，2015 年“丹参酮生物合成途径
解析及其合成生物学研究”获得中国药学会科学技
术奖一等奖，2024 年“中药活性成分的生物合成研
究及其示范应用”获得中国中西医结合学会科学技
术奖一等奖。
1. 1. 4 中药资源保护的系统性范式 2008 年“珍
稀濒危常用中药资源五种保护模式”荣获国家科学

技术进步奖二等奖，为中药资源的可持续利用与保

护研究提供了理论依据与实践路径。
此外，学科已出版核心理论专著《分子生药学》

4版，英文专著《Molecular Pharmacognosy》2 版，荣获
2010年中华中医药学会学术著作一等奖与 2017 年
中国出版政府奖［9-10］，已形成成熟的学科理论体系

并受到学术界广泛认同。
1. 2 标准
1. 2. 1 药典标准 基于 Cytb 序列开发的高特异性
PCＲ鉴别方法于 2010 年首次载入《中国药典》，用
于蕲蛇、乌梢蛇等动物药的法定鉴别［11］，并实现试
剂盒化与应用推广，荣获中国专利优秀奖。2020
年，PCＲ作为通用检测方法被《中国药典》收载［12］，
标志着分子鉴定技术正式成为国家药品质量控制体

系的核心组成部分。
1. 2. 2 标准化数字资源 2014 年“中药分子鉴定
网络平台”建成，提供了开放的公共数据服务。
2022年构建了迄今物种涵盖最广的叶绿体基因组
综合数据库［13］。2023 年“中药多维度核酸数据库
资源平台”入选中医药十大学术进展［14-15］，为深度
数据挖掘与智能鉴定提供了关键资源支撑平台。
1. 3 应用
1. 3. 1 资源保护与生产 基于“五种保护模式”，
实现了冬虫夏草、沉香等珍稀资源的仿生态繁育，通
过分子机制指导道地药材的定向培育与生态种植，

从源头提升药材品质。
1. 3. 2 活性成分生物合成 在酵母中重构丹参
酮［16］、雷公藤甲素［17］、右旋龙脑［18］等成分的( 前
体) 合成途径已成为现实。依托合成生物学技术，
团队采用特定工程菌发酵，得到纯度达 99%的抗胶
质母细胞瘤成分 KH617原料，获得国家药品监督管
理局、美国食品与药品监督管理局临床批件，有望成
为首个合成生物学制造的中药活性成分来源的Ⅰ类
创新药，并入选 2022 年“科创中国”先导技术榜。
“应用一体多维数据平台生物合成中药微量活性成
分”入选 2024年中医药十大学术进展，构建了库容
1 000+的中药活性成分生物合成实体元件库，创建
了“多组学-多体系”联合分析的基因功能研究技术
体系［7］。
1. 3. 3 绿色生物制造 2019 年“雪莲、人参等药用
植物细胞和不定根培养及产业化关键技术”获得国
家科学技术进步奖二等奖，标志着研发模式从野生
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采集到工厂化组织生产的应用突破［19］。“人工本草
细胞———复方丹参酵母 1. 0”实现了从单一活性成
分的异源合成，向跨物种、多组分复方活性成分在同
一细胞工厂中协同合成的范式转变，初步形成了

“一细胞，一方剂”的中药复方绿色生物制造新模
式［20］。
1. 4 平台
1. 4. 1 科研平台 科研平台建设始于 2003 年首个
专门从事“生药分子鉴定”研究的国家中医药管理
局三级实验室的获批建立，为研究方法的标准化和

规范化奠定了坚实基础。2006 年沈阳药科大学联
合韩国东亚大学共建“中韩分子生药学实验室”，开
启了国际合作研究新模式。随后，蒙药分子生药学
实验室、贵州特色分子生药学实验室、湖北道地药材
分子生药学实验室等特色研究平台相继成立，形成

了覆盖不同地域、各具特色的平台网络，体现了学科
平台建设的拓展期。2009年“道地药材生态遗传重
点研究室”及 2010 年“功能基因组重点实验室”的
建立，将研究范畴从鉴定拓展至道地性机制与基因

组层面。2012年，中国中医科学院中药资源中心被
确定为国家重点实验室培育基地，标志着平台进入

国家级序列。经过持续建设，2023 年“道地药材品
质保障与资源持续利用全国重点实验室”获批，最
终建成了国内领先的完整创新平台体系。
1. 4. 2 交流平台 自 2012年连续举办的国家级继
续教育项目“分子生药学暑期研讨会”，至今已成功
开展 13届，与来自高校、科研院所与医院的众多师
生与科技人员开展深入探讨，形成了稳定的人才交

流与培养机制。2017 年，“中国中西医结合学会分
子生药学专业委员会”正式成立，标志着全国性学
术组织的建立; 同年《中国中药杂志》开设“分子生
药学”栏目，成为领域成果发布的重要阵地［21］。分
子生药学通过专业委员会的组织引领、专业期刊的
成果传播以及品牌学术活动的持续举办，形成了良

好的学术生态，极大地促进了学科繁荣与创新发展。
1. 4. 3 教学平台 2008 年，《分子生药学》首部本
科生教材出版，标志着学科正式进入中医药高等教

育体系［22］。后相继出版了面向本科生的“十三五”
“十四五”国家级规划教材，以及面向研究生的《分
子生药学专论》等系列教材 8 部，系统地将学科的
理论、方法和技术体系化，构建了从本科、硕士、博士
到博士后全链条的人才培养框架，并获得“医药学

研究生教育成果奖”。由中国中医科学院发起，中
央本级重大增减支项目“名贵中药资源可持续利用
能力建设”资助全国分子生药学学科教学改革、线
上课程、虚拟仿真实验、教材建设等课题 20 余项。
至今，全国已有 40余所高等院校在中药学、药学、生
物技术等相关专业开设分子生药学课程。
2 学科的进展规律及范式形成
任何学科革新都源于对旧有范式难以解决的重

大问题的深刻洞察。分子生药学的诞生，正是源于
对生药学及分子生物学理论的深刻认识，直面并感

悟学科和产业存在的现象、衍生科学问题、预设核心
假说、考察研究对象，同时选取并利用方法、工具，开
发研究技术，进而证实假说、解决问题、揭示关系，最
终丰富理论，构建出一个不断演变进化的分子生药

学学科研究范式( 图 1) 。

图 1 分子生药学学科的进展规律及范式形成
Fig． 1 Disciplinary progress pattern and paradigm formation of
Molecular Pharmacognosy

2. 1 学科的缘起: 从“现象”到“假说”的预设
分子生药学的诞生是源于对传统生药学现代化

进程中面临的一系列无法回避的“现象”以及衍生
出的根本性“问题”的直面与感悟。20 世纪末，随着
中医药的不断传承、创新与发展，当性状、显微、理化
等经典鉴定技术在应对动植物药材基原甄别、加工
炮制品鉴别、真伪优劣评价等关键问题时不断面临
挑战［23］，同时对道地药材生物学本质、次生代谢产
物积累的遗传调控机制、药用种质资源遗传多样性
评估等深层次科学问题的探索需求日益迫切。
基于上述“问题”，笔者从分子生物学理论出

发，预设了一个底层的“假说”: 生命活动的本质在
分子层面，药材的所有表型( 鉴定特征、道地品质、
活性成分等) 最终都由其遗传物质( DNA、ＲNA) 和
表达产物( 蛋白质、代谢物) 所决定和控制。因此，
只有深入到分子水平，才能从根本上揭示和解决生

药学的核心问题［24］。基于底层“假说”，进一步针对
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研究对象提出方向性研究模式。
中药分子鉴定的使用原则［25］: 中药分子鉴别技

术以遗传物质( 如 DNA、ＲNA) 及生物大分子( 如蛋
白质、代谢酶) 为研究对象，建立在科学、客观的基
础上，遵循在一定系统学研究背景，采取个案分析原

则建立分阶层的鉴定体系，为分子鉴定使用提供

依据。
道地药材形成的 3 个模式假说［5］: 道地药材的

化学组成有其独特的自适应特征; 道地药材的道地

性越明显，其基因特化越明显; “逆境效应”能促进
道地药材的形成。即表型=基因型+环境饰变。
珍稀濒危常用中药资源 5 种保护模式［26］: 野生

种源不清的“种源保护”; 珍稀中药资源的“种群保
护”; 野生资源供不应求的“种植保护”; 濒危中药资
源的“药源开发保护”; 用于工业原料中药资源的
“生物技术保护”。
道地药材生物学成因研究的模式植物［27］: 丹参

以其在化学物质、药理、细胞、生物合成和分子生物
学等方面具备坚实的研究基础，提出丹参可作为揭

示道地药材科学内涵的模式植物。
2. 2 对象( 领域) 的成形: 从“方法”到“工具”的技
术整合

分子生药学选取并深度融合了分子生物学的众

多研究方法，依托丰富的工具库，整合生成解决特定

问题的多维度技术，并不断回答生药学及中药学等

学科的基础及应用科学问题，最终明确了 8 个特色
鲜明的研究对象( 领域) ［28］。
2. 2. 1 药用植物分子系统学 科学问题: 药用植物
分类与进化关系为何? 关键技术: 分子系统树模型

构建、微卫星 SSＲ分子标记、DNA序列片段分析、叶
绿体基因组扩增子测序分析、关键性状的全基因组
关联分析等。任务目标: 揭示亲缘关系，指导分类修
订与新药源发掘。
2. 2. 2 生药分子鉴定 科学问题: 药材来源? 如何
鉴别? 关键技术: 基于 PCＲ 的 DNA 指纹技术，如
ＲAPD、ISSＲ、DALP 等; 基于分子杂交的 DNA 鉴定
技术，如 ＲFLP 和 DNA 芯片技术等; 基于序列分析
的 DNA 鉴定，如 PCＲ-ＲFLP、等位基因特异扩增
PCＲ和 DNA 条形码等技术; 基于 DNA 特征序列
DSS的新型生药鉴定分子标记鉴定方法。任务目
标: 精准、快速判定药材基原，助力中药产业监管。
2. 2. 3 道地药材形成的分子机制 科学问题: 道地

药材为何优形? 为何优质? 关键技术: 基因组、转录
组、代谢组、蛋白质组等多组学分析，转录调控分析，
甲基化、组蛋白修饰分析，表观遗传分析等。任务目
标: 揭示“遗传-环境-表型”关系，阐明道地性形成
规律。
2. 2. 4 珍稀濒危中药资源保护 科学问题: 中药资
源如何保护与可持续利用? 关键技术: 遗传多样性

检测分析( 微卫星标记、SNP 芯片等) ，核心种质库
构建，离体培养技术等。任务目标: 解决珍稀濒危药
材资源枯竭问题，制定科学保护策略。
2. 2. 5 次生代谢产物途径解析与调控 科学问题:
中药活性成分如何合成与调控? 关键技术: 多组学

分析、基因克隆与异源表达、ＲNAi /CＲISPＲ、代谢工
程等。任务目标: 揭示生物合成路径与调控机制，为
定向合成与调控提供元件。
2. 2. 6 药用活性成分绿色生物制造 科学问题: 如
何“不种而获”? 关键技术: 代谢工程、途径设计、高
通量筛选、底盘细胞优化、细胞工厂构建等。任务目
标: 构建“细胞工厂”，解决资源高效、可持续供应
问题。
2. 2. 7 药用植物( 分子) 育种 科学问题: 如何定
向培育优良中药品种? 关键技术: 杂交、诱变、倍性
育种，分子连锁图谱构建，分子标记辅助育种，基因

编辑，转基因技术等。任务目标: 生成高产、抗逆、优
质新品种，解决种植难题。
2. 2. 8 中药模式植物研究 科学问题: 如何搭建适
用于中药研究的模式植物体系，为道地性形成、活性
成分生物合成等共性机制解析提供理想研究载体?

关键技术: 模式植物筛选与遗传体系优化( 如纯合

自交系构建、基因编辑工具开发) ，多组学整合分
析，表型精准鉴定平台，高效遗传转化体系等。任务
目标: 建立标准化、可推广的中药模式植物研究平
台，支撑基因功能验证、代谢调控网络解析及育种设
计，实现从“个性研究”到“规律挖掘”的跨越。
2. 3 范式的确立: 从“理论”到“学科”的完善
分子生药学从“现象”与“问题”发现到“假说”

与“模式”提出，而后“对象”确立到“技术”整合，最
后解决“问题”，实现理论框架的不断完善，形成一
个拥有成熟研究范式的学科。2000 年，首部《分子
生药学》专著确立了该学科的交叉属性，聚焦于药
用植物分子系统学研究与分子标记的开发应用，将

分子生物学技术融入传统生药鉴定［24］。2006 年出
4
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版的《分子生药学》( 第二版) 进一步补充与完善内
容，引入生物芯片、生物反应器等新技术，并探讨道
地药材形成的分子机制与珍稀药材资源的遗传多样

性保护等实际问题，推动研究方向由生药鉴定向基

因属性与可持续发展拓展［9］。2012 年由 Springer
引进出版首部外文专著《Molecular Pharmacognosy》，
系统梳理学科发展并综述研究热点，搭建了国际化

学术交流平台，已更新至第二版［29-30］。2015 年出版
的《分子生药学》( 第三版) 在前 2 版基础上纳入药
用植物分子谱系地理、功能基因组学、转基因与分子
育种等新方法与成果，显著拓宽了学科的研究深度

与广度［10］。2025年出版的《分子生药学》( 第四版)
归纳凝练七大研究方向，聚焦前沿技术，强调道地药

材形成机制及药用活性成分绿色生物制造等相关

研究［28］。
分子生药学经过三十年的建设与发展，已形成

具有成熟研究范式的学科。2002 年，分子生药学被
确立为国家中医药管理局中药生药学重点学科的重

要研究方向，学科地位获得正式认可。经过十年发
展，2012年分子生药学获准成为国家中医药管理局
重点学科( 培育) ，学科体系日趋成熟。2023 年，学
科建设达到重要里程碑，入选国家中医药管理局高

水平重点学科建设项目; 同年，分子生药学被国务院

学位委员会正式列为中药学二级学科，标志着其从一

个交叉性的研究领域，获得了国家教育体系内的正式

学科身份，确立了在中医药现代化进程中的地位。
3 面对新的问题
在理论丰富的过程中，对现象的感悟以及对内

在关系的揭示，不断推动研究人员突破原有认知边

界，而研究技术的更新则赋予研究者触及新现象的

能力，使原本隐匿的问题得以涌现。同时，中医药进
入高质量发展的新阶段，分子生药学面临着更深层

次、更系统性的挑战，亟需回答以下关键问题。
3. 1 “鉴定”的延伸: 从“真伪”到“优劣”的辨别
分子鉴定对多基原药材、成药等的鉴别日趋成

熟，但对于外观相似的隐存种、不同化学型以及产地
与年限的鉴别研究仍存在困难［25］。
3. 1. 1 隐存种的发现困境 隐存种指形态相似但
遗传背景存在显著差异的物种［31］，在中药中存在如

土鳖虫、蜈蚣等隐存种，导致药材基原混淆，影响临
床疗效与用药安全。准确识别隐存种是确保中药基
原准确、保障临床用药安全的首要前提。

3. 1. 2 化学型的精准识别 同一物种内存在的不
同化学型，如香樟、薄荷、藿香等，其活性成分含量与
组成存在差异，传统外观鉴别难以实现准确识别，制

约了药材质量的精准控制。实现化学型的精准鉴别
是提升中药质量均一性、确保疗效稳定的关键环节。
3. 1. 3 产地溯源的技术瓶颈 道地药材的品质与
其产地环境密切相关，然而传统性状鉴别高度依赖

药工经验，缺乏量化的产地判别标准与方法。突破
产地溯源瓶颈是保护道地药材品牌、维系其经济与
临床价值的核心技术保障。
3. 1. 4 生长年限的标准化判断 药材质量随生长
年限变化而呈现规律性变化，如人参、黄芩( 枯芩)
等，传统经验判断缺乏统一标准，无法实现鉴定方法

的定量化与标准化。建立生长年限的客观判断方法
是确保药材采收适时、品质最优的重要科学依据。
3. 2 “机制”的黑箱: 道地药材形成的科学本质
“道地药材”是中医临床实践千年智慧的结晶，
但其形成的科学机制一直是悬而未决的科学“黑
箱”。道地性究竟是源于遗传还是环境饰变，亦或
是两者交互作用的结果［5-6，32］，其核心问题在于阐明

“关系”。
3. 2. 1 “道地基因”与“道地表型”的关联关系 是
否存在某个或某簇基因或元件，决定着道地药材

“形、色、气、味”等优形、优质表型的形成。阐明此
关系是揭示道地性遗传本质、实现品种定向选育的
遗传学基础。
3. 2. 2 “环境”与“道地表型”的形成关系 长期环
境压力触发自然选择，导致种群基因频率定向改变，

形成“种质”; 短期环境胁迫触发表型可塑性，导致
基因表达改变，产生适应性“性状”。道地药材主要
是由优良的“种质”决定的，还是由独特的“生境”塑
造的? 厘清环境与表型的关系，是指导道地药材拟

境栽培和产地溯源的核心理论依据。
3. 2. 3 “优形”“优质”与“优效”的内在关系 “优
形”是“优效”的外在体现，“优质”是“优形”与“优
效”的关联纽带，“优效”是“优形”的评价标准，“形-
质-效”三者相互依存，其内在统一关系是什么? 解
析“形-质-效”的内在关系是构建现代中药质量评价
体系、推动中药标准化发展的关键科学任务。
3. 3 “生产”的瓶颈: 资源保护的紧迫与生产模式
的局限

随着中医药产业的快速发展，中药资源需求与
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可持续供给之间的矛盾日益尖锐［26］。
3. 3. 1 珍稀濒危中药资源枯竭 野生人参、雪莲、
甘草、石斛等珍稀濒危药用物种因其独特的药理活
性和有限分布，已成为中药资源濒危的典型代表。
过度采挖不仅导致种群数量锐减，更破坏了高山草

甸、森林等脆弱生态系统的生物多样性。有效保护
珍稀濒危资源是保障中医药可持续发展、维护生态
安全的战略需求。
3. 3. 2 高价值活性成分获取困难 高价值活性成
分( 如紫杉醇、长春花碱、雷公藤甲素等) 在药用植
物中含量极低，提取成本高昂，导致价格昂贵且供应

不稳定。如何基于合成生物学、代谢调控、基因编辑
等手段，实现从“单一成分”乃至“复方体系”的高效
生产，突破高价值成分的生物制造技术瓶颈是实现

中药资源可持续利用、保障临床供给的战略途径。
4 未来的展望
基于分子生药学过去三十年建立的坚实理论基

础和完善的研究范式，分子生药学正迈向一个新的

发展阶段。未来，随着生命科学技术的又一次革命
性突破，以及与人工智能( AI) 等领域的深度融合，
分子生药学将朝着更加精准化、系统化、智能化和工
程化的方向演进，有望在以下层面实现跨越，推动中

药研究与产业变革。
4. 1 研究技术的革新
4. 1. 1 AI驱动分子生药学研究升级 AI技术正在
为分子生药学的研究与应用注入新的活力，尤其在

药材鉴定、道地性评价、合成生物学以及中药育种等
核心领域，展现出变革性的潜力。

AI+鉴定: 利用 AI，从多物种( 品种) 的大量性状
特征、显微特征、理化特征、蛋白标记和核酸标记及
多组学数据等信息中自动提取特征并进行数据集

成［33-34］。在此基础上，开发“智能鉴定”工作站，有
望实现对隐存种、化学型、产地、年限等信息的“一
站式”、精准高效判定，使分子鉴定从“真伪鉴定”迈
向“优劣判别”。

AI+道地性: 通过整合多源异质大数据，构建能
够解析，甚至模拟道地药材生命过程的“数字孪生”
系统［35］。其核心在于整合基因型、环境因子和表型
之间的多层次、非线性关联数据，搭建一个能够贯通
“遗传-环境-表型”的“道地药材”相关大模型。这
一模型将作为解码道地性成因的核心引擎，实现对

药用植物复杂表型的精准预测、解构设计与育种

优化。
AI+生物制造: 利用 AI 预测、挖掘和设计道地

药材中活性成分合成增益的关键元件，深度嵌入合

成生物学的“设计-构建-测试-学习”循环［36］，自动设
计最优的生物合成途径，推动从基因到制造的转化

进程。
AI+中药育种: 将中药育种置于更宏大的“农业

智能育种 5. 0”背景下进行审视，可以更清晰地把握
其发展脉络和未来方向［37］。与作物育种追求“高
产、抗逆”相比，中药育种更注重道地药材“优形、优
质、优效”三优特征的获得。以生物技术、信息技术
和 AI的深度融合，整合基因型、环境因子和表型关
联数据［38］，搭建前文提到的“道地药材”相关大模
型，实现对药用植物复杂表型的精准预测，在其指导

与决策下，实现精准设计、高效选育与动态优化，再
通过基因编辑和智能栽培将其变为现实。
4. 1. 2 “全景组学”与“可视化组学”助力道地性的
研究 未来的研究将从静态的、单一组学，转向动
态的、整合性的“全景组学”分析［39］。即在药用植物
生长发育、逆境响应以及不同组织器官的时空维度
上，整合基因组、转录组、蛋白组、代谢组、表观组、微
生物组等数据，构建从基因到表型的动态调控网络。
这将彻底阐明药用植物生命活动的精确调控规律，

实现从局部“关联分析”到整体“因果推断”的跨越。
此外，单细胞测序与空间转录组、蛋白质组、代谢组
技术将揭示次生代谢产物在特定器官、组织、细胞类
型( 如青蒿腺毛细胞、丹参周皮细胞等) 中的合成、
转运与储存机制［40-42］，实现细胞精度上的“代谢工
厂”解析，原位探索道地性中“形质合一”的科学
内涵。
4. 1. 3 量子计算与生物制造助力中药资源可持续
生产 酶催化过程通常涉及难以直接观测的微观结

构变化。通过构建合理的酶-底物微观模型，利用量
子计算从多尺度视角解析其催化机制，可为高催化

效率酶的理性设计及底物分子结构优化提供理论支

撑［43］，为生物制造提供高效元件，构建绿色细胞

工厂。
4. 1. 4 多元化的基因编辑技术助力中药精准智造
基因敲除、碱基编辑、引导编辑等可在不引入外源
基因的情况下，实现对药用植物基因组的“微调”，
编辑对象也将从核基因组扩展到叶绿体、线粒体基
因组，达到性状精准改良的目的［44-46］。未来在解码
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“道地性”形成中的遗传与环境响应核心元件后，利
用基因编辑重构具有环境感知与代谢自适应能力的

药用植物底盘、定向设计可动态调控的“环境-基因-
表型”耦合链，实现“道地表型”的精准智造与选育。
4. 2 研究对象的强化
未来技术的革新，必将带动研究对象的强化，迫

切需要完善建立适用于不同研究领域的中药模式植

物作为研究载体，实现理论的阐释、方法的确立、应
用的评估等，最后向更多中药研究对象推演。2008
年，笔者提出将丹参作为道地药材研究的模式植

物［27，47］，为此团队逐步揭示生物合成途径［48-51］，解

析其基因组［52］，阐明调控网络［53-54］，搭建研究平

台［15］，开发基因编辑工具［44-46，55］等。但后续仍需要
从遗传、生理、生化等多方面对更多的研究对象进行
特异性强化。①理清遗传背景: 获取无间隙端粒到
端粒级别基因组，并在此基础上准确注释所有基因，

特别是与环境应答、药用器官发育、活性成分生物合
成相关的基因家族，为精细遗传操作提供图谱［56］。
②降低杂合度: 通过多代自交、小孢子培养或单倍体
诱导基因( DMP8 /9、CENH3、BBM-BAＲ1 等) 编辑等
技术［57-59］，快速获得遗传背景完全纯合的双单倍体

( DH系) 或近等基因系，消除遗传背景“噪音”，使目
标表型的遗传规律变清晰。③缩短世代周期: 控制
春化作用或编辑开花关键基因( 如 FT、FLC、Fri
等) ［60-61］，或通过环境调控［62］，打破植物的休眠、开
花限制，使其能够快速完成生命周期，实现“快速迭
代”，加速遗传研究和新品种选育。④阐明发育机
制: 描绘从干细胞起始、器官原基分化到药用器官成
熟的整个连续过程中不同细胞簇的基因表达动态及

基因功能分工［40］，构建道地药材“优形”特征形成的
研究模式。⑤明确物质基础: 系统性地分离、鉴定并
解析个体全部化学成分，包括已知成分、微量成分及
新化合物，构建高分辨质谱-核磁库，实现机器学习
下的代谢网络绘制、中间体发掘、药材质量评价、先
导化合物发现等［63］。⑥绘制代谢调控网络: 生物合
成途径中的关键酶基因和调控因子的明确为异源合

成、底盘改造、设计育种等提供了清晰的靶标和验证
场景［64］。
4. 3 研究范式的演进
研究技术的革新与研究对象的升级，不断驱动

着研究范式的演进。
4. 3. 1 研究假说从“局部”到“整体” 传统范式局

限于单一基因、单一蛋白或单一代谢途径的“局部”
解析，研究者提出的假说通常是线性的，例如“某个
基因是否参与某个活性成分的生物合成”。新兴范
式将借助人工智能延伸向系统级、网络化的“整体”
认知，研究假说建立在多维度数据整合的基础上，旨

在阐明遗传背景与环境因子如何通过复杂的调控网

络，协同、串扰调控活性成分生物合成，共同塑造药
用植物的“形”与“质”。这种整体性问题与假说推
动了从“还原论”向“系统论”的研究升级。
4. 3. 2 研究方法从“揭示”到“设计” 传统范式的
核心是“揭示”自然规律，即利用实验方法去发现和
证实自然界中已有的生命现象与机制。新兴范式通
过对自然规律认识，“设计”生命元件与系统，产生
多来源的组合生物合成途径、高催化效率的人工酶、
具备环境感知的细胞工厂、集成中药复方的酵母菌
株、目标表型的药用植物等，该视角下的研究技术推
动了研究目的从“它是什么”向“将是什么”延伸。
4. 3. 3 研究对象从“个性”到“共性” 传统范式侧
重于对单一物种的特殊性( 个性) 进行深入挖掘，如

集中研究人参皂苷仅在人参属植物中合成的代谢调

控，或丹参酮在丹参中的特异性积累［54，65］。新兴范
式将在个性的基础上，寻找跨物种的普适性规律

( 共性) :①保守的“功能模块”，如药用植物逆境响
应的茉莉酸信号模块［53］; ②共通的“进化策略”，如
特定类型的活性化合物在远缘药用植物中独立出

现，其具备共通的趋同进化策略［66］;③普适的“平衡
规律”，药用植物生长( 形) 与活性成分合成( 质) 之
间固有的能量竞争平衡等［67-68］。中药模式植物的
建立也将推动这种从“个性”到“共性”的探索。
总结而言，分子生药学的研究范式正经历一场

深刻的演进，其科学假说从孤立走向系统，研究方法

从观察分析走向工程设计，研究对象从特例走向通

则。这一系列转变共同推动着分子生药学从一个被
动“描述”，演进为主动“设计”的未来学科。
5 结语
分子生药学的三十年是一部完整的科学范式演

进史。它始于对传统生药学问题的深刻反思与感
悟，立于大胆的理论假设与严谨的体系构建，成于先

进研究方法与工具的创新运用，以系统的技术体系

解决学科核心问题，从而构建出一个成熟的研究范

式，推动整个学科理论的完善。
展望未来，分子生药学的研究领域将在技术革
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命的驱动下深度融合、协同演进。其核心任务将从
“认识现象、揭示关系”转向“预判现象、重构关系”。
随着与 AI、量子计算等前沿科技的深度融合，它必
将推动中医药从一门依赖经验的传统科学，转变为

一门可量化、可预测、可设计的现代精密科学，为实
现中医药的现代化贡献更具原创性、引领性的方案。
其下一个三十年将是一段更加充满想象力、创造力
和变革力的征程。
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