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摘要 分子生药学是在分子水平上研究中药的鉴定、质量的形成及活性成分生产的一门学科. 具有很强的交叉性

和探索性, 其发展推动了中药学、分子生物学、农学、植物生理学、植物生态学等不同学科的交叉融合. 道地药

材是最具中医药特色的研究对象之一, 《中华人民共和国中医药法》中明确规定: 道地中药材是指经过中医临床

长期应用优选出来的, 产在特定地域, 与其他地区所产同种中药材相比, 品质和疗效更好, 且质量稳定, 具有较高知

名度的中药材. 道地药材分子生药学研究始于20世纪90年代, 在中药资源分类与鉴定、活性成分生物合成与调

控、道地药材生物学成因等方面获得了一系列新发现和新认识, 深刻改变了人们对中药材质量及其形成过程的理

解. 2019年中药领域的第一个国家自然科学基金重大项目“中药道地性研究”立项, 其中有关中药道地性的遗传成

因研究旨在系统解读道地性的遗传属性, 为建立道地药材科学评价体系和质量标准、科学指导我国道地药材生产

发展和可持续利用提供技术支撑, 这给分子生药学研究提出了更高要求. 本文综述了道地药材分子生药学的研究

现状、主要方向、关键科学问题和研究进展等,并着眼于现代生物学发展前沿技术对该领域研究提出了若干建议,
以期有助于推动分子生药学学科发展和道地药材现代研究.

关键词 分子生药学, 道地药材, 优形, 优质, 表型可塑性

随着分子生物学成为现代生命科学的共同语言,
其理论与技术不断与中药学交叉融合、广泛联系, 以

此开拓出新的研究领域和增长点. 1995年在《展望分

子生物技术在生药学中的应用》中首次提出了“分子

生药”[1]. 分子生药学是在分子水平上研究中药的鉴

定、质量的形成及活性成分生产的一门学科[2], 目前

它已形成14个研究方向, 包括中药资源分子系统学、

中药资源功能基因组、中药分子鉴定、中药资源活性

成分的生物合成和代谢调控、珍稀濒危中药资源保

护、中药资源活性成分的生物技术生产、中药资源分

子标记辅助育种等[3].

2000年《分子生药学》的出版, 标志着分子生药

学学科的建立并进入快速发展期, 在这一时期DNA分

子标记技术广泛应用于中药资源研究, 一系列中药资

源遗传多样性、分子系统学研究成果[4,5]呈现强劲的增

长趋势, 为中药材品种整理和质量标准化研究、中药

资源保护与可持续利用提供了新的策略. 自2009年利

用454测序技术进行青蒿转录组研究起, 目前已发表了

200余种中药资源转录组、基因组[6,7], 以基因的结构、

表达、调控为核心的分子生药学研究日新月异[8~10], 为
中药理论创新、中药质量有效控制和中药材新品种定

向选育奠定基础. 2012年分子生药学成为国家中医药
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管理局重点培育学科, 并于2017年、2019年分别出版

了“十三五”中医药行业规划教材、国家卫生健康委规

划教材、国家卫计委研究生规划教材, 已在30余家高

等院校开设本科生或研究生课程[11].
道地药材是中药质量评价的原创综合性指标, 道

地药材及其形成机制研究是一项复杂的工作, 是中药

资源研究成果的集中体现, 也是分子生药学重要的研

究内容. 1997年在《“道地药材”的生物学探讨》中首

次提出了“道”是生物学上的“居群”, 它的形成是由基

因型和环境饰变共同作用的结果. 道地药材的表型包

括药材性状、组织结构、活性成分组成及药效, 特定

基因的存在是其产生特定表型的基础, 而适宜的生境

则是产生特定表型的推动力[12]. 2004年在《中药材道

地性研究的现代生物学基础及模式假说》中又提出理

论研究、实验研究和观察分析是道地药材研究的主要

途径, 以及道地药材研究的三个模式假说, 即道地药材

应具有特定化学成分组成、独特基因型和“边缘效

应”[13]. 随着道地药材研究的深入, 越来越多的实验证

据表明道地药材化学成分组成等表型是由其内在基因

及其基因调控网络决定的, 并受到生长环境、采收阶

段、产地加工方式等外因的影响[14,15].

1 道地药材“优形、优质”特征

根据“辨证论治”是中医理论结合实际治病原则的

精髓, 谢宗万提出了中药品种经验鉴别的精髓在于“辨
状论质”的观点, 这是对药材质量系统性和整体性传统

经验认识的一种体现. 辩状的内容包括辩药材的形

状、大小、色泽、表面特征、质地、断面、气味等;
论质则有两方面的结论: 一是药材的真伪, 二是优劣评

判, 也就是有效性[16].
随着科学技术的发展, 以计算机视觉和人工智能

为核心的现代多层次表型采集技术[17]的出现使得对生

物的表型研究已经发展到精确的表型鉴定. 在国家自

然科学基金重大项目“中药道地性研究”中提出了道地

性表型可表现为药材的“优形”和“优质”, 并体现为药材

使用上的“优效”. 在狭义上, “优形”指道地药材具有公

认的性状特征, “优质”指其具有独特的化学成分组成,
“优效”指其在临床功效上优于非道地药材; 在广义上,
“优质”泛指道地药材的优良品质, 包含“优形”和“优
效”. 本文论述的道地药材“优形、优质”属狭义上的

特征.
道地药材“优形、优质”特征的提出, 拓宽了传统

药材辩状的范畴, 其核心思想是通过获取高质量、可

重复的性状数据, 进而量化分析基因型和环境互作效

应及其对中药质量的影响, 为中药材现代化质量控制

体系建立奠定基础. 通常认为, 化学成分是中药发挥临

床疗效的物质基础, 也是药材质量评价的主要指标, 但
目前有关中药药效物质及其作用机制尚存在争论. 而

从生物学本质上来看, 药材的“优形”和“优质”特征是

统一的.
大量的现代科学研究结果表明, 药材性状特征和

化学成分均受到相同基因或基因调控网络控制. 目前

研究比较清楚的是颜色相关成分和基因, 如柑橘不同

品种其果皮因类胡萝卜素组成和含量的多态性呈现出

不同的色泽, 利用红橘(红色果皮)×枳(黄色果皮)的双

假测交遗传群体和自然群体关联分析锁定到类胡萝卜

素裂解酶编码基因CCD4b的顺式调控元件是红色果皮

性状形成的主效遗传位点[18]. 在传统鉴别中存在着许

多有关“以色论质”的药材, 如《增订伪药条辨》记载

丹参“皮色红, 肉紫有纹······为最佳”[19]. 现代研究表明

色红主要是由于丹参根周皮中含有红色的丹参酮类成

分所致, 且该类成分含量越高、红色越深[20]. 目前已初

步解析了丹参酮类成分的生物合成途径, 相继发现了2
个萜类合酶、3个CYP76家族成员可催化生成丹参酮

基本碳骨架次丹参酮二烯、铁锈醇、柳杉酚、四氢丹

参新酮等多种化合物[21~23], 这些基因的克隆和功能研

究将为进一步解析丹参根皮红色变异机制奠定基础.
同时, 成分的组成和比例也可以影响颜色的形成, 如4-
香豆酸辅酶A连接酶基因被认为与玫瑰粉红色的形成

有关, 而二氢黄酮醇4-还原酶基因的低水平表达可能

与白色形成有关[24]; 通过比较银杏金黄色叶片与绿叶

在细胞学、生理学和转录组学方面的差异, 发现金黄

色叶片中叶绿素和类黄酮含量较低、类胡萝卜素含量

较高, 与叶绿素生物合成相关基因表达下调、类胡萝

卜素生物合成相关基因表达上调相一致, 说明类胡萝

卜素与叶绿素比例的变化是导致叶色变黄的主要因

素[25].
另一方面, 药材性状特征和化学成分均受到生物

“生长与防御权衡”机制[26]的影响. 当植物在面临不良

环境胁迫时, 往往会以抑制正常生长为代价, 消耗更多

的代谢资源用于激活防御系统, 以抵抗胁迫对自身的

伤害[27], 而这些代谢资源往往在药材中作为活性成分

存在, 是“优质”的重要物质基础. 如木瓜为蔷薇科植物

贴梗海棠的干燥近成熟果实, 夏、秋二季果实绿黄时
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采收, 有机酸、总黄酮含量在近成熟果实中累积到较

高水平, 且随着果实的成熟逐渐下降; 有机酸、总黄酮

均为植物防御物质, 其积累与果实大小呈负相关[28]. 化
学成分在性状表型特征的形成过程中发挥了重要作用,
如激素是控制“生长与防御权衡”的主要因素之一[29],
茉莉酸可以帮助植物进行能量物质的分配, 使其适应

复杂的生长环境[30]; 水杨酸可以通过基础亮氨酸拉链

家族转录因子AaTGA6调节青蒿素的生物合成[31]; 油

菜素内酯和脱落酸被认为是金荞麦种子大小的重要调

节因子[32], 油菜素内酯也可以通过调节细胞数量和大

小控制莲子的大小[33]. 在植物体内存在某些具有激素

样作用的化合物, 如三萜类成分在植物体内也可能发

挥类激素作用, 从而调控植物的生长发育. 研究表明,
燕麦中的三萜类成分β-amyrin会阻塞根表皮细胞发育,
导致“superhairy”根表型的形成[34].

2 道地药材特定的基因组结构及其特征

药材“优形、优质”特征实质上属于生物的复杂性

状, 其形成是由基因组结构及其特征决定的. 药材“优
形、优质”特征可分为质量性状和数量性状, 质量性状

为表现不连续变异的性状, 如花的颜色; 大多数性状为

数量性状, 受多基因控制[4,35]. 随着基因组大数据时代

的到来, 挖掘“优形、优质”特征重要功能基因、解析

药材性状演化的遗传基础、揭示药材质量的生物内涵

已成为分子生药学的主要研究内容之一. 如通过比较

基因组研究发现青蒿中的萜类合酶基因家族显著扩张,
且是目前已测植物物种中萜类合酶基因最多的物种之

一[36]. 倍半萜青蒿素是一种从青蒿中分离得到的有效

抗疟药物, 其生物合成途径已经基本解析清楚, 而腺毛

特异性转录因子AaORA可以正向调节青蒿素和青蒿酸

的合成[37]. AaHD1是茉莉酸调控分泌型腺毛发育的重

要因子之一[38], 且以AaTCP14-AaORA转录激活复合体

为核心, 参与茉莉酸响应的多个转录因子组成了青蒿

素生物合成的多层次调控网络[39], 揭示了青蒿“以腺毛

特征论青蒿素成分”的机制. 同时在全基因组水平上可

比较物种间、品种间基因组结构及其特征的差异, 利

用基因序列差异可建立道地药材DNA指纹图谱[40~44],
结合性状、化学特征形成道地药材特征辨识体系, 用

于保证其基原可靠[45,46].

3 道地药材的表型可塑性

当生物体的结构、形态和功能还未达到成熟和稳

定水平时, 容易受环境因素的影响而产生变异, 这种表

型可塑性是相同基因型在不同环境下产生不同表型的

能力, 而药材“优形、优质”特征的形成也是其对所处

生长环境适应的一种表现[47]. 表型可塑性被认为受遗

传控制, 包括基因和表观遗传调控. 基因表达水平的

变化受到环境的影响, 不同等位基因对环境的敏感性

也存在很大差异[48,49]. 来自外部环境的信号被生物体

识别, 召集不同的转录因子, 激活不同结构基因的转

录, 产生不同的表型, 从而形成生物体对不同环境信

号的响应[50]. 另一方面, 表观遗传是指在基因组DNA
序列没有改变的情况下, 基因的表达调控和性状发生

了可遗传的变化, 主要包括DNA甲基化、组蛋白修

饰、非编码RNA等[51]. 其中DNA甲基化是调节基因功

能的重要手段之一, 启动子区的DNA甲基化通常会抑

制基因的转录, 从而影响生物的表型[47]. 如NO处理下

石斛的DNA甲基化水平发生改变[52]
、DNA甲基化水

平变异会影响菊花的生长和花的发育[53], DNA甲基化

通路在果实发育与成熟[54]
、生物和非生物胁迫[55,56]

、

根瘤发育和根瘤固氮[57]中也具有重要作用. 非编码

RNA也可参与生物表型、环境应激反应、代谢的调

控[58,59], 如茉莉酸甲酯处理下商陆miRNA可靶向茉莉

酸生物合成酶基因的转录[60]; 通过整合mRNA和miR-
NA分析, 揭示山药块茎发育的基因调控模式, 发现

miRNA160、miRNA396、miRNA535和miRNA5021
可能参与了山药细胞分裂和分化的调控[61]; 并参与调

控萜类[62]
、萜内酯类[63]

、黄酮类[64]
、皂苷类[65]成分

的生物合成.
道地药材“优形、优质”特征的形成与其性状表型

相关基因在内外环境下的选择性表达密切相关, 其基

原物种在特定生长区域内呈现出一定的形态结构、生

理机制、遗传特性等特征. 由于这种生物对环境的适

应是相对的, 使得道地药材对环境因子的适应性具有

一定的界限范围, 其上限和下限之间的生态区域即为

道地药材的分布区. 道地药材特征的可塑性不仅表现

为多种环境因素的综合影响, 还是其基原物种通过自

身调控机制缓冲、平衡、抵抗或促进环境影响的整合

性结果. 当道地药材被引种到界限范围以外的产区, 其
表型可能发生改变而影响药材的道地性.

4 道地药材分子生药学研究和未来发展建议

道地药材是一个复杂的生物系统, 具“优形、优

质”特征、特定的基因组结构和基因特征以及表型可

评 述
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塑性. 道地药材形成的分子生药学研究涉及多领域、

多层面、多技术, 通过认识“优形、优质”相关基因或

蛋白质的物理与化学特性, 进一步解析基因和蛋白质

构成的相互作用网络, 是诠释道地药材形成的基础和

关键. 种群进化、复杂性状形成、防御、植物全能性

将成为道地药材分子生药学研究领域最受关注的科学

问题.

4.1 道地药材形成机制研究的新方法

目前道地药材形成机制研究方法大体可分为两个

层次: 一是以基因组、转录组、代谢组等为核心技术,
二是以DNA分子标记、基因克隆、基因表达、基因体

内或体外功能验证为核心技术, 用于解析“优形、优

质”相关基因及其基因调控网络. 随着生命科学的发展,
一些新的技术和方法被用于生物表型特征的研究, 也

将有助于推动道地药材形成机制的深入解析.
(ⅰ) 表型组分析. 植物表型组是指由基因型和环

境互作产生的植物全部表型, 包括植物物理、生理和

生化特征和性状, 可以系统反映植物的结构和生长发

育过程[66]. 基于数量分类的表型精准度量已成为深入

认识生命现象形成规律的基础[67], 是系统解析生命复

杂系统的突破口. 目前植物表型组研究方法主要包括

以下几个方面.
(1) 高通量、高分辨率的表型组研究平台. 随着遥

感技术、机器人技术、计算机视觉和人工智能的发展,
越来越多的现代多层次表型采集技术被应用于植物表

型组研究. 通过配备自动、半自动或手动的成像系统

和传感器, 可对植物进行连续监测, 并获取高通量的实

时动态数据[68,69]. 按照观测尺度大体可分为两类平台:
① 受控实验研究: 利用多参数、高通量植物表型测量

设备和图形一体化采集分析软件, 对植物或组织进行

自动、无损的特征数据采集, 用于表征植物生长发

育、响应环境胁迫等特征及其变化规律[70]. 针对根系

在土壤中的特殊性, 还可利用高分辨率扫描仪对根系

图像进行采集, 或利用X射线进行电子计算机断层扫描

对根系实施原位成像分析[71~73].② 田间实验研究:利用

装置于固定监测塔、移动监测设备、大型田间作物扫

描平台、小型飞行器的光谱检测设备, 通过对植物地

上部分光谱信号的收集, 用于表征植物的性状、水

分、叶绿素、营养成分、病害等特征[74~76].
成像和信号的采集主要依赖于不同类型的传感器,

如可见光成像主要被用于植物的颜色、大小、叶片形

态、植株骨架结构等分析[77], 叶绿素荧光成像主要用

于光合作用的研究[78,79], 近红外成像主要用于植物中

水分、氮含量和无机盐等的无损检测[80], 高光谱成像

可通过对特征光谱检测进而表征与其关联的生理特

征[81], 3D激光扫描可通过360度的云点扫描构建植株的

立体成像[82]. 基于机器学习的方法是进行表型检测和

计数最有前景的方法, 利用该方法可实现表型特征的

识别、分类、量化和预测[83].
(2) 高分辨率质谱成像研究平台. 质谱成像技术是

基于质谱发展起来的一种分子成像技术, 其可以通过

直接扫描生物样本, 同时获得多种化合物的分子结构

信息和空间分布特征, 弥补了传统光学显微镜的不足,
已成为生物学、化学等研究领域的关键技术之一[84].
利用高分辨率质谱成像系统可对植物的种子、根、

茎、叶片以及穗轴等进行可视化检测, 研究植物生长

发育过程中的空间分布特征. 如在对贯叶连翘蒽醌类

化合物定位的研究中, 利用高分辨率质谱成像系统可

确定蒽醌类化合物位于根部的外皮层和内皮层, 对控

制水分运输、防止病虫害具有重要意义[85].
(ⅱ) 单细胞测序. 生命体基本上为多细胞生物, 其

均从单个细胞发育而来, 细胞与细胞之间是存在差异

的, 其基因组与转录组等遗传信息也是存在差异的. 传
统的测序方法是在多细胞水平上进行的, 难以获得细

胞间异质性的信息, 而单细胞测序技术是一种单细胞

水平上的测序, 其可以从混杂的样品中筛选出异质性

信息. 利用单细胞测序可以以精确的方式跟踪和构建

生命体所需的各种组织、器官、系统发育轨迹, 揭示

每个细胞分裂和分化、与相邻细胞协调功能等变化,
并获得全新的细胞类型[86].

目前植物单细胞RNA测序技术已比较成熟, 利用

该技术对拟南芥根组织进行细胞水平基因表达谱分析,
解析了根生毛细胞的发育路径; 比较了根组织热激响

应转录调控的细胞异质性, 发现新的细胞类型特异表

达基因、细胞状态特异的发育调控因子等[87~89]. 在进

行植物单细胞RNA测序时, 易受到细胞壁等因素的限

制, 需要根据研究的物种和组织类型, 对解离酶的选

择、解离酶的处理时间等条件进行优化. 此外, 单细胞

CHIP-seq、单细胞Hi-C、单细胞全基因甲基化组等测

序技术[90~92]也将会应用于植物的单细胞研究, 从基

因、转录、表观水平等多维度观测单一细胞, 从整体

了解单一细胞内不同事件是如何发生以及如何与其他

事件相互联系的. 在单细胞水平上, 揭示道地药材基原
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物种的组织、器官发育过程, 将为阐明道地药材“优
形”特征的形成奠定基础, 是未来重要的研究方向之一.

(ⅲ) 基因编辑技术. 基因编辑技术主要是利用序

列特异性核酸酶在特定基因位点产生DNA双链断裂,
借助编辑受体自身的DNA修复系统在非同源末端连接

过程中产生的随机Indels或在同源重组修复过程中插

入或替换相应的基因片段, 最终实现基因组序列的突

变[93].
基因功能鉴定和新品种选育离不开突变体的获得,

但目前对道地药材基原物种突变体重视不足; 传统上

突变体的获得主要依靠自然突变、物理或化学诱变以

及T-DNA随机插入等手段, 但对于中药材基原物种来

说, 上述方法存在突变效率低、突变位点随机、实验

周期长等缺陷. 将纳米材料生物大分子传递系统[94,95]

应用于道地药材基原物种的基因编辑研究中, 在功能

基因组研究的基础上, 在特定位点上引入核苷酸变异,
实现基因的定点编辑能高效地获得目标突变体[96], 从

而加快道地药材“优形、优质”特征形成机制研究及其

定向育种的进程.

4.2 道地药材“优形、优质”特征表征及其形成研究
的核心任务

(ⅰ) 量化“优形、优质”特征. 在传统鉴别经验的基

础上, 利用图像识别、人工智能等技术对道地药材“优
形”特征进行量化, 利用质谱分析、化学计量学等技术

对道地药材“优质”特征进行量化, 结合表型组、质谱

成像等技术对道地药材“优形、优质”特征进行关联和

统一, 为实现道地药材特征辨识、进一步进行道地药

材基因型与环境互作机制研究奠定基础.
(ⅱ) 阐释“外在优形”与“内在优质”的相关性. 以道

地药材“形、色、质、味”鉴别特征为核心, 在基因

组、转录组、代谢组、表型组、表观组研究的基础上,
结合颜色数字化、高分辨质谱成像技术、激光切割技

术、电镜技术、共聚焦显微镜联合组织化学技术等,
进行“优形、优质”基因挖掘及功能鉴定, 探究药材“外
在优形”与“内在优质”的相关性, 为阐明道地药材形成

机制奠定基础, 为指导药材种植生产、品种选育提供

依据.

4.3 道地药材“优形、优质”特征的定向诱导和新品
种选育的新方案

以道地药材“优形、优质”特征为目标, 筛选相关
表型标记、遗传标记和化学标记, 并建立道地药材评
价体系, 指导中药材“安全、有序”生产. 利用基因编
辑、人工诱变等技术构建药材基原物种突变体, 并结
合分子标记辅助育种进行中药材新品种选育.

(ⅰ) 系统选育法结合多组学技术. 在种质资源收

集和整理的基础上, 建立种质资源圃; 应用系统选育

法, 基于表型组、代谢组、DNA分子标记、活性评价

分析等方法, 经多代自交纯化, 逐步淘汰不良品种, 综

合筛选获得“优形、优质”候选品系及新品种.
(ⅱ) 基于功能基因标记的分子设计育种. 在获得

全基因组序列的基础上, 利用遗传群体初定位和精细

定位“优形、优质”关键基因[97], 结合表型组、代谢组

分析结果, 筛选关键基因特异表达株系作为候选品系

进行新品种选育.
(ⅲ) 基于人工诱变技术的新品种选育. 基于物

理、化学等定向诱导手段或基因编辑技术获得突变材

料, 并通过表型观测、成分分析、活性评价等方法, 筛
选获得“优形、优质”特征明显、变异性状稳定的新品

系或新品种.

5 结语

伴随着中医药的起源和发展, 道地药材的产生和

形成同样经历了漫长的经验认知过程. 所谓万变不离

其宗, 利用分子生药学理论和技术开展道地药材研究

仍需尊重传统法则、守正创新, 从“辩状论质”到“优
形、优质”的特征化、标准化, 实现从经验判断到规

律研究的转化和提升. 道地药材的现代研究需要集合

表型组、代谢物定性定量分析、细胞生物学、分子

生物学、植物生理学等多种技术手段, 对药材“优形、

优质”特征进行定量表征, 利用和吸收生命科学发展最

新成果, 揭示道地药材形成机制. 并积极探索应用转化

途径, 进行“优形、优质”特征定向诱导和新品种选育,
将有助于道地药材良种繁育、建立生产技术标准体

系和等级评价制度, 推动中药质量提升和产业高质量

发展.
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Molecular Pharmacognosy in Daodi herbs
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Molecular Pharmacognosy is the study of the identification, quality assessment, and production of various active
ingredients of traditional Chinese medicine (TCM) at a molecular level. The development of this interdisciplinary and
exploratory science has promoted the cross integration of different disciplines such as TCM, molecular biology,
agriculture, plant physiology, and plant ecology. The Daodi herbs are synonymous with high quality Chinese medicinal
materials. The “Law of the People’s Republic of China on traditional Chinese medicine” clearly stipulates that: Daodi herbs
refer to the Chinese medicinal materials that are selected through a long-term clinical application of the traditional Chinese
medicine and produced in a specific region to have better quality, curative effect, and higher popularity than those produced
in the other regions. In nature, the Daodi herbs are influenced by various genetic and environmental factors. The research
on molecular pharmacognosy of the Daodi herbs began in the 1990s, and a lot of progress has been made in the
classification and identification of the TCM resources, biosynthesis and regulation of active compounds, and biological
production of TCM resources, profoundly changing people’s understanding of the quality and formation process of the
Chinese medicinal materials. In 2019, the National Natural Science Foundation of China supported the first major project
“TCM geoherbalism” in the field of the traditional Chinese medicine; one of its objectives being investigating the genetic
causes of the Daodi herbs and systematically interpret the heritability of its authentic attributes, to provide technical support
to establish scientific evaluation system and quality standards, scientifically guide the TCM production and sustainable
utilization. It highlights the need for focused molecular pharmacognostical studies. This paper reviewed the research status,
main directions, key scientific problems, and the research progress of molecular pharmacognosy of the Daodi herbs, and
provides some suggestions on the ongoing research in this field to promote the development of molecular pharmacognosy
in the modern research of Daodi herbs. The generation and formation of the Daodi herbs have also undergone a long
process of experience and cognition, alongside the origin and development of the TCM. This paper expounded that the
phenotype of Daodi herbs can be expressed as the “Optimal shape and High quality” of the Chinese medicinal materials and
broadens the scope of identification of the traditional medicinal materials. The core idea is to quantitatively analyze the
interaction between genotype and environment and its influence on the quality of TCM resource by obtaining high-quality
and repeatable phenotype data. As Daodi herbs have specific genomic structure, gene characteristics, and phenotypic
plasticity, topics such as population evolution, formation of complex traits, defense, and totipotency of the plant cells will
become the most significant scientific issues in the field of molecular pharmacognosy. In this regard, phenome, high-
resolution mass spectrometry imaging, single-cell sequencing, gene editing, and other techniques are expected to be used in
the study of the Daodi herbs. The application of new theory and technology of life science will help to quantitatively
characterize the “Optimal shape and High quality” characteristics of medicinal materials, and reveal the biological
formation mechanism of the Daodi herbs. Based on the “Optimal shape and high quality” characteristics, this paper also
suggests active exploration of the transformation ways, such as directional mutant and breeding, establishment of
production technology standard system, and grade evaluation system, to promote the high-quality TCM industry.

molecular pharmacognosy, Daodi herbs, optimal shape, high quality, phenotypic plasticity

doi: 10.1360/TB-2020-0184

2020 年 4 月 第 65 卷 第 12 期

1102

https://doi.org/10.1360/TB-2020-0184

	道地药材分子生药学研究进展和发展趋势
	1�� 道地药材“优形、优质”特征
	2�� 道地药材特定的基因组结构及其特征
	3�� 道地药材的表型可塑性
	4�� 道地药材分子生药学研究和未来发展建议
	4.1�� 道地药材形成机制研究的新方法
	4.2�� 道地药材“优形、优质”特征表征及其形成研究的核心任务
	4.3�� 道地药材“优形、优质”特征的定向诱导和新品种选育的新方案

	5�� 结语


