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摘要  模式生物是用于研究某种特定的生物学现象而被选定的物种. 基于模式生物的研究策略

已经在多个生物学领域取得巨大的成功, 揭示了众多生命科学的机理, 发展了一系列生命科学

研究技术. 近年来, 现代生物学发展迅速, 其相关的概念和技术正不断渗入并影响着药用生物

的研究领域 , 包括基于模式生物的研究策略 . 丹参 (Salvia miltiorrhiza)、灵芝 (Ganoderma 

lucidum)等模式药用生物已经提出了多年, 受到国内外的广泛关注. 但是由于缺乏成熟的模式药

用生物研究体系, 使得当前药用生物的研究成果比较分散, 难以在理论水平上汇总提高, 极大

地消耗了药用生物界的研究资源和研究力量, 阻碍了药用生物学的发展. 本文结合近期药用生

物学的研究成果, 从药用模式生物研究体系建立的必要性出发, 提出了药用模式生物研究体系

的基本概念和建立目的, 分析了应用药用模式生物研究体系研究的可行性, 提出了药用模式生

物的选择原则并从遗传信息获得、遗传转化体系建立、突变体库构建和次生代谢物生产体系建

立 4 个方面描述了药用模式生物研究体系的建立策略. 本文还介绍了以药用模式生物为对象的

次生代谢产物生源合成及调控研究策略, 同时认为, 药用模式生物体系在阐释药材道地性等中

医药传统问题及发展合成生物学等现代科学前沿中发挥重要作用. 
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灵芝[1,2](Ganoderma lucidum)和丹参[3](Salvia mil- 

tiorrhiza)被提出作为药用模式真菌和药用模式植物, 

受到国内外的广泛关注 . 本文介绍模式生物与药用

模式生物的概念和源起, 并从筛选原则、研究体系建

立及应用等方面探讨药用模式生物的研究策略.  

1  模式生物与药用模式生物 

模式生物是用于研究某种特定的生物学现象而

被选定的物种 , 帮助人们从错综复杂的生物学现象

中抽取通用的生物学本质[4]. 以模式生物为研究对象

的概念已经提出了 100 多年, 其研究策略在多个生命 

科学领域获得了巨大的成就. 据统计, 发表在 Nature, 

Science 和 Cell 等高水平期刊上有关生命过程和机理

的文章, 以模式生物为材料完成的占到了 80%以上[5]. 

随着生命科学研究的进一步深入和细化 , 模式生物

的范畴正在不断扩大(图 1), 在一些特定的生物学分支

中, 针对不同研究方向和科学问题, 出现了一些新的模

式生物, 如 20 世纪 80 年代起用于神经发育研究的模式

动物——斑马鱼(Danio rerio)[6]和最近兴起的用于抗盐

研究的模式植物—盐芥(Thellungiella halophila)[7].  

药用生物是对可用于疾病治疗的所有生物的统

称. 次生代谢产物是药用生物的主要有效成分, 因此 
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图 1  部分模式生物及其提出年份 

次生代谢产物的合成与调控机理的阐释是药用生物

研究的核心问题[8]. 自然界中已经发现数十万种次生

代谢产物, 它们来源于有限的前体或模块, 生源合成

这些前体或模块的途径仅有 10 余种, 这表明次生代

谢途径具有一定的保守性[9]. 次生代谢是生物对外界

环境信号的响应, 研究发现, 一定范围内, 这种响应

机制也是保守的 , 如高等植物中茉莉素是很多次生

代谢途径响应外界信号的共同诱导物[10,11]. 因此, 从

进化的角度看 , 不同生物之间次生代谢产物的合成

与调控必然存在着共有的规律和机制 , 以模式生物

为对象的研究策略可以在药用生物研究中发挥重要

作用.  

药用生物研究还缺少成熟的模式生物研究体系, 

这也是药用生物研究与其他生物学领域相比还相对

落后的一个重要原因 . 在未发现良好的药用模式生

物的情况下, 拟南芥(Arabidopsis thaliana)、酿酒酵母

(Saccharomyces cerevisiae)等经典模式生物曾作为次

生代谢的研究模型 , 但是由于缺乏特有的次生代谢

产物富集器官如腺毛 [12]或者一些重要的药用活性次

生代谢产物合成的关键酶 , 很多次生代谢产物合成

和调控的过程在经典的模式生物研究中仍未找到答

案 , 所以亟待建立以药用生物为对象的模式生物研

究系统暨药用模式生物研究系统.  

2  药用模式生物的一般特征及选择策略 

药用生物资源丰富、种类繁多, 仅药用植物就超

过 10000 种[13]. 如何从众多的药用生物中选择少数合

适的物种作为模式生物, 是药用模式生物研究的首要

问题. 药用模式生物的选择需要遵循一定的原则.  

2.1  拥有典型的次生代谢途径和代表性次生代谢

产物 

次生代谢产物是大多数药用生物药效的物质基

础 , 因此药用模式生物应该具有代表性的药用活性

成分及典型的次生代谢途径 . 按照合成的起始分子

不同, 次生代谢产物可以分为萜类、生物碱、脂肪酸

和苯丙烷类等; 合成途径主要包括丙二酸途径、莽草

酸途径、甲戊二羟酸途径、2-甲基-D-赤藻糖醇-4-磷

酸途径、氨基酸途径等 [14](图  2). 同一次生代谢产物

可能由不同途径独立生成 , 也可能由经多条途径共

同合成 . 不同生物合成次生代谢产物的种类和能力

不同, 因此, 针对不同途径有必要推选不同的药用模

式生物. 研究的次生代谢产物应具有代表性, 且易于

提取和检测.  

2.2  具有模式生物的一般特征 

药用模式生物应该具有模式生物的共同特征 . 

从模式生物的一般生物学属性上看 , 通常具有世代

周期较短、子代多, 表型稳定等特征[15]. 世代短可以

节省实验观察周期, 子代多有利于突变表型的发现. 

基因组序列是开展分子生物学研究的基础和捷径 , 

因此, 基因组相对较小、易于进行全基因组测序是目

前新的模式生物筛选的一个重要标准.  

2.3  具有良好的前期研究基础 

与其他生命科学研究领域相比 , 药用生物学研 



 
 
 

 

  735 

评 述 

 

图 2  药用植物的主要次生代谢途径 
虚线为中间有省略步骤  

究还相对落后 , 因此良好的前期研究是药用模式生

物筛选的一个考察因素 . 研究基础包括有效活性分

析与制备、室内栽培、遗传转化、遗传信息等. 室内

培养有利于稳定生物的环境因素 , 遗传转化操作是

基因功能验证的重要步骤. 目前, 多种药用生物已可

室内栽培. 丹参[16]、灵芝[17]、人参(Panax ginseng)[18]、

地黄(Rehmannia glutinosa)[19]、长春花(Catharanthus 

roseus)[20]等药用生物的遗传转化体系已得到了初步

的研究成果 . 通过遗传学方法一些具有重要经济价

值的药用生物已经得到了较为深入的研究 , 如青蒿

素的源植物黄花蒿(Artemisia annua), 目前已经建立

了高密度遗传图谱, 通过关联分析发现, 青蒿素高产

关键酶脱氧木酮糖-5-磷酸还原异构酶与叶腋分支酶

连锁 [21]. 青蒿酸的生源合成途径已经清晰并可通过

合成生物学大规模生产[22]. 随着测序技术的进步, 一

些药用生物的基因组逐渐被解析, 例如灵芝基因组精
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细图 [2]和丹参基因组框架图已完成 [13]. 基因组的测

序完成将极大地推进该物种的分子生物学研究 , 进

而为其成为药用模式生物、发挥模式作用奠定基础.  

3  药用模式生物研究体系的建立策略 

模式生物研究体系包括 4 个基本方面: (ⅰ) 高精

度的遗传信息; (ⅱ) 高效的遗传转化体系; (ⅲ) 高覆

盖度的突变体库; (ⅳ) 适合的次生代谢产物生产研

究系统. 本文从这 4 个方面对完善现有药用模式生物

研究体系及建立新的模式药用生物研究体系的策略

和技术进行简要阐述(图 3).  

3.1  基因组图谱绘制策略 

模式物种的研究需要较清晰的遗传背景信息 , 

最直接的方法就是全基因组图谱的绘制 [23]. 基因组

图谱绘制包括材料获取、遗传图谱或物理图谱构建、

测序文库构建、序列测定、序列组装、基因注释和后

期分析等. 材料获取是基因组图谱绘制的第一步, 纯

合体是基因组测序的最优选择 . 单倍体加倍或者多

代自交是纯合系获得的主要方式 . 获得单倍体的方

法有花粉花药培养、基于种间杂交的染色体消除、诱

导孤雌生殖等[24,25], 最近, Nature 还报道了一种基于

着丝粒改造的单倍体获得技术 , 为植物单倍体获取

提供了新的思路 [26]. 遗传图谱和物理图谱可以辅助

序列的拼接、定位. 当前高通量测序技术和光学图谱

技术的应用有效地缩短了遗传图谱 [27,28]及物理图

谱 [29,30]的建立周期 . 高通量测序技术也是当下基因

组序列测定的主要技术 , 其中二代测序技术通量

高[31]、三代技术偏重序列的长度[32], 多种测序平台和

建库策略混合使用是目前基因组测序策略的主流 . 

新的测序技术的引入和海量数据的涌现对生物信息

提出了更高的要求 , 序列拼接是很多基因组项目的

瓶颈 . 主流的拼接程序主要基于图论 , 包括应用于

OLC(overlap/layout/consensus)方法的重叠图 [33]和基

于贪婪算法的 de Bruijn 图[34]. 序列拼接、组装和定

位需借助遗传图谱和物理图谱 , 有时也可参考近缘

物种. 完成的基因组图谱应进行系统的验证.  

3.2  遗传转化体系的建立策略 

自 1972 年, Berg 实验室报道将噬菌体和大肠杆

菌(Escherichia coli)半乳糖操纵子插入到病毒 SV40

中以来 [35,36], 遗传转化技术已成为当前生物技术领

域的重要组成部分, 也是研究基因功能的重要手段. 

已经报道的外源基因转化方法多达十几种(表  1), 其

中农杆菌(Agrobacterium tumefaciens)介导的遗传转

化由于其受体类型多样、转化效率高、单拷贝随机插

入和转化子稳定等特点在植物和真菌转化中广泛使

用[37~39]. 最近, 也有一些新的转化方法出现, 如叶绿 

 

图 3  药用模式生物研究体系建立策略及应用方向 
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体转化、人工微小染色体转化方法等. 这些新的转化

手段可以一次性转入多个基因 , 并避免插入位点导

致的基因沉默 , 尤其适用于次生代谢途径的研究和

改造 [40~42]. 转化事件的检测借助于标记基因 , 包括

选择标记基因和报告基因 . 很多标记基因兼具选择

标记和报告两种功能 . 常用的选择标记基因主要有

抗生素抗性标记、抗代谢物标记、除草剂抗性标记、

激素代谢标记、氨基酸代谢标记及糖代谢标记等. 常

用的报告基因有 beta-葡萄糖苷酸酶(beta-glucuroni-      

dase, GUS)、萤火虫荧光素酶(luciferase, LUC)、绿色

荧光蛋白(green fluorescent protein, GFP)和花青素生

物合成调节基因等[43,44].  

3.3  突变体库的构建策略 

观察功能缺失突变体的表型是一种研究基因功

能的直接方式 . 早期人工突变体主要由理化诱变方

法如化学诱变[45]、电离辐射[46]等生成. 目前, 插入突

变是人工突变库建立主要方式 . 插入突变是利用转

移 DNA(transferred DNA, T-DNA)或转座子标签插入

到受体基因组中 , 插入位点的基因功能受到抑制最

终产生基因敲除突变体. T-DNA 标签突变是一种以

农杆菌介导的遗传转化为基础的插入突变研究方法, 

利用根癌农杆菌的 Ti 质粒上可以整合到植物基因组

中稳定表达的 T-DNA, 将外源基因随机插入植物基

因组中. 在模式生物酿酒酵母 [47]、拟南芥 [48]及水稻

(Oryza sativa)[49]中已建立了较为完善的 T-DNA 标签

插入突变体库 . 转座子诱导的突变体库利用转座子

激活子(activator, Ac)/分离(dissociation, Ds)系统, 也

是常用的一种突变体库的建立方法 . 通过对插入标

签的分离可以确定插入位点在基因组中的位置 , 并

通过表型鉴定相应基因功能[50]. 表 2 为部分模式生

物及其突变体库.  

3.4  辅助研究系统的建立 

很多药用生物自身生长周期较长 , 活性成分也

多在特定发育阶段或特定的部位富集 , 因此在药用

模式生物研究中 , 推荐建立除全植株外的辅助研究

系统, 选择恰当的发育阶段或合适的培养方式, 建立

优化的研究系统, 使目的产物产量最优, 也可有效稳

定实验条件, 缩短实验周期, 降低实验背景噪音. 发

酵和毛状根培养是常用的次生代谢产物研究系统 . 

灵芝中应用二阶段发酵法 , 其三萜酸总含量可占到 

表 1  常用原核/真核生物转化/转染方法 

方法名称 方法简述 优点 缺点 作用对象 

农杆菌介导 农杆菌侵染植物伤口, T-DNA 插入植物基因

组中 

拷贝数低 , 转化效率高 , 

稳定性高  

受宿主范围限制 植物、真菌 

PEG 介导 用聚乙二醇(polyethylene glycol, PEG)促进

原生质体吸收外源质粒 DNA 

不受宿主范围限制 , 操作

简便 

原生质体再生困难, 转化

率低 

细菌、真菌、植

物、动物 

基因枪法 外源 DNA 吸附到金属颗粒表面, 高压下轰

击射进受体细胞 

不受宿主范围限制 , 操作

简便, 可控性高 

轰击细胞损伤较大, 拷贝

数高, 会导致基因重排现

象及转化后代不稳定 

细菌、真菌、植

物、动物 

电激法 高压脉冲作用在原生质体膜上电激形成瞬

间通道, 将质粒 DNA 导入受体细胞中 

不受宿主范围限制 原生质体再生困难, 转化

率低 

细菌、真菌、植

物、动物 

超声法 低声强脉冲超声波造成细胞膜出现可逆小

孔, 外源 DNA 进入细胞 

不受宿主范围限制 , 操作

简便 

损伤细胞, 易使外源 DNA

分子发生断裂 

细菌、真菌、植

物、动物 

显微注射法 将外源 DNA 直接注射到受体细胞质或细胞

核中 

转化效率高 操作困难 , 细胞不易固

定, 表达不稳定 

细菌、真菌、植

物、动物 

花粉管通道法 授粉后, 外源 DNA 经花粉管注入子房, 转

化入尚未分化的卵、合子或早期胚胎细胞 

无需继代培养, 操作简便 只适用开花植物, 转化率

低 

植物 

脂质体法 包含外源 DNA 的脂质体与原生质体融合 操作简便 原生质体再生困难, 转化

率低 

细菌、真菌、植

物、动物 

叶绿体转化 基因枪法介导的叶绿体转化 不通过花粉传播 , 安全性

高 

缺少有效的选择标记基

因, 外源基因不稳定 

植物 

纳米基因载体 

转化法 

外源基因吸附在纳米微粒表面或包埋于内

部形成纳米基因复合物, 与细胞表面受体结

合, 导入细胞 

不受宿主范围限制 , 操作

简便 

应用较少, 转化率低 细菌、真菌、植

物、动物 
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表 2  部分模式生物突变体库 

物种 数据库 网络地址 文献 

大肠杆菌(E. coli) CGSC http://cgsc.biology.yale.edu/ [51] 

酿酒酵母(S. cerevisiae) PhenoM http://phenom.ccbr.utoronto.ca/ [52] 

秀丽隐杆线虫(Caenorhabditis elegans) NBRP::C. elegans http://www.shigen.nig.ac.jp/c.elegans/index.jsp [53] 

果蝇(Drosophila melanogaster) FlyBase http://flybase.org/ [54] 

小鼠(Mus musculus) PBmice http://idm.fudan.edu.cn/PBmice/ [55] 

拟南芥(A. thaliana) CSHL Trapper DB http://genetrap.cshl.org/TrPhenotypes.html [56] 

水稻(O. sativa) Rice Mutant Database http://rmd.ncpgr.cn/ [49] 

 

菌丝干重的 4%, 单一化合物 7-乙氧基灵芝酸 O 的获

得率达到 1.5 g/100 g[57]. 毛状根作为生物反应器合成

次生代谢产物在植物中应用广泛 [58]. 野生型发根农

杆菌诱导后的毛状根中次生代谢产物明显提高 , 毛

状根相比细胞悬浮培养具有生长快、易转化、稳定性

高、次生代谢产物产量高等优势, 在长春花、丹参、

人参、黄岑(Scutellaria baicalensis)、甘草(Glycyrrhiza 

uralensis)等药用植物中已比较成熟 , 并且在毛状根

基础上利用基因工程等手段来研究药用植物关键酶

基因及转录因子功能等也被广泛关注, 如过表达、基

因沉默等手段.  

4  药用模式生物的应用策略 

4.1  单基因的功能研究策略 

超表达、基因沉默、基因敲除等技术是模式生物

研究基因功能的通用策略 [59]. 在药用生物次生代谢

产物关键基因的功能研究上有着巨大的应用潜力.  

超表达是利用高活性的组成型启动子或特异型

启动子 , 通过转化使目的基因获得高水平的表达从

而观察基因功能的方法 . 诱导型超表达可部分实现

基因在时间、空间和数量上的控制, 非诱导条件下, 

基因处于沉默状态, 不会影响生物的正常功能, 也不

会导致多重效应[59].  

基因沉默技术是基于反义技术人工合成与 DNA

或 RNA 互补的寡核苷酸, 使其抑制目的基因的表达. 

它可在转录水平和翻译水平调节基因的表达 [60]. 在

转录水平上 , 反义寡核苷酸可与基因组目标区域形

成三螺旋或 D 环抑制靶基因的表达; 在翻译水平上, 

可与目标 mRNA 形成双链, 诱导 RNaseH 降解目标

mRNA, 阻滞 mRNA 的翻译. 病毒介导的基因沉默技

术(virus induced gene siliencing, VIGS)[61]是一种新的

基因沉默技术 , 能够快速观察基因沉默效果且不需

要稳定的转化体系 . 该方法可以同时干涉一个特定

基因或者多个同源的基因. VIGS 的过程主要包括整

合目的基因片段到病毒载体、侵染以及植物防御过程. 

近年来应用 VIGS技术进行药用植物次生代谢产物调

控的研究取得诸多重要成果 , 包括那可汀 [62]和甜菜

红素 [63]的生物合成等 . 病毒介导的应用微小 RNA 

(microRNA, miRNA)进行基因沉默技术(VIGS using 

miRNAs, MIR-VIGS)是 VIGS 的一个发展, 以病毒载

体介导的人工 miRNA 进行基因沉默[64]. 该方法不同

于传统的 VIGS 技术, 它可以通过计算设计出人工

miRNA 用来调节靶标基因的表达量, 从而达到基因

沉默的目的 . 该技术也可以用来研究物种中本身

miRNA 的功能.  

基因敲除通过构建目标基因突变或缺失的同源

序列, 通过重组方法获得嵌合体, 进一步通过交配获

得突变纯合子 [65]. 类转录激活因子效应物核酸酶
(transcription activator-like effector nuclease, TALEN)
技术是一种新的敲除技术. TALEN 技术通过表达一

个重组核苷酸酶, 在靶点识别结构域的作用下, 识别

靶点序列, 发挥内切酶作用, 由于在 DNA 双链修复

中会引入错误, 因而目标基因有一定的概率被失活, 

从而达到基因敲除的目的[66]. 目前, TALEN 技术已

经在人 [67,68]及小鼠 [69]、斑马鱼 [70]、爪蟾 (Xenopus 

laevis)[71]、拟南芥[72]和水稻[73]等模式生物中广泛应用.  

4.2  次生代谢途径的挖掘及形成机制研究 

次生代谢生源合成途径的挖掘及形成机制在经

典的模式生物研究中已取得阶段性成果 . 比如燕麦

素是三萜类衍生物, 其合关键酶为-香树精合酶. 燕

麦素及其衍生物由多步修饰完成, 包括乙酰化、糖基

化等 . -香树精合酶及相关的修饰酶在燕麦 (Avena 
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spp.)中以基因簇的形式存在 [74], 这种以基因簇的形

式合成和调控次生代谢产物的形成机制在植物中一

直没有得到答案. Field 和 Osbourn[75]发现, 拟南芥中去

饱和 thaliandiol 合成的关键酶 At5g47980 是燕麦-香

树精合酶的近缘基因. 去饱和 thaliandiol 是拟南芥根

特异表达的一种三萜化合物, 其下游途径主要由 3 步

反应完成. 在拟南芥中, 催化这 3步反应的 3个酶位于

一个 30 kb 左右的区间内, 成簇存在. 尽管 At5g47980

与燕麦-香树精合酶近缘, 去饱和 thaliandiol 基因簇

和燕麦素基因簇并非来自同一祖先 , 也不是水平转

移的产物, 因此, 进化中的选择压力是这 2 个基因簇

形成的原因. 去饱和 thaliandiol 基因簇的发现是利用

模式生物研究策略发现和鉴定次生代谢产物生源合

成途径的一个成功范例 , 同时它首次揭示了植物中

以基因簇的形式合成次生代谢产物的产生机制.  

4.3  次生代谢产物调控机制的研究 

药用生物次生代谢途径是一个复杂的动态过程, 

受到外界诱导因子的刺激和内在调控机制的影响 . 

代谢调控机制包括转录因子层面的调控也包括基因

组甲基化、组蛋白修饰、非编码 RNA 等表观遗传学

层面的调控. 模式生物研究系统同样在次生代谢途径

调控的研究中起了不可替代的作用. 以拟南芥花青素

的生物合成为例, 通过突变体库筛查, 发现转录因子

AtMYB113, AtMYB114, AtMYB75 和 AtMYB90 可激

活苯丙烷合成途径 , 调控拟南芥中花青素的含量 . 

miRNA 在花青素合成过程中也起着重要的作用, 如

miRNA156 可降解 SPL(squamosa promoter binding 

like)转录本, 稳定拟南芥中 MYB-bHLH-WD40 复合

体从而促进花青素的合成[76,77].  

5  对我国中药学研究的意义 

许多中药学问题有着复杂的研究背景和独特的

历史渊源, 药材的道地性问题便是其中之一. 道地药

材是在长期中医药的创新和传承中优胜劣汰、道地自

成的优质药材, 与药材种质、生态环境和人文传统有

着紧密联系 [78,79]. 次生代谢产物是道地药材药性的

物质基础, 因此次生代谢产物的组成、含量及其生成

规律是道地药材这一复杂问题的核心部分 . 道地药

材的代谢表型由遗传基础和环境因素共同决定 , 所

以在道地药材的研究中, 往往同时存在着基因型、表

型和环境等多个变量 , 使道地药材的研究难以系统

地进行 . 药用模式生物学体系在道地药材研究上有

着独到的优势. (ⅰ) 模式清晰的生物遗传背景有助

于固定道地药材研究中基因型这一变量; (ⅱ) 模式

生物的培养和观察在室内 , 为逐一改变环境因素和

系统定量表型变化创造了条件; (ⅲ) 模式生物体系

技术丰富 , 理论坚实 , 有助于将道地药材地域-道地

的直观感觉抽象为环境/信号/转录调控/次生代谢产

物合成的多维模型. 需要指出的是, 道地药材涉及一

定的人文因素 [78], 对于这一问题 , 当前模式生物研

究系统并不适用.  

药用模式生物研究系统也有助于中药材替代资

源的开发. 当前, 我国经济高速发展, 由此带来的城

镇化规模迅速扩大, 生态环境破坏严重, 可用耕地持

续紧缺 , 中药材的野生资源供给和人工生产都面临

着巨大的压力 . 合成生物学为中药材短缺的问题提

供一条可行的途径. 基因元件的挖掘和标准化、合成

途径的装配和底盘系统的优化是天然药物的合成生

物学最关注的 3 个问题. 当前合成生物学应用的大部

分底盘系统都来源于模式生物 , 元件的标准化工作

也基于相应的底盘系统展开 . 药用模式生物是很好

的天然药物合成系统 , 次生代谢产物合成酶一般高

效, 合成过程中代谢流分配合理, 在相同物质输入的

前提下更易获得大量的目的产物, 在元件发掘、改造

和适配性等方面对合成生物学具有重要的借鉴意义; 

药用模式生物遗传信息清晰, 遗传操作方便, 有条件

进行系统的基因组简化和改造, 且较其他生物而言, 

对自身高产的天然药物具有较强的耐受性 , 有机会

为天然药物合成生物学提供新的底盘系统 . 药用模

式生物研究体系和合成生物学的结合有利于天然药

物的人工合成, 为中药材提供替代资源.  

药用模式生物研究策略利用现代生命科学的新

技术新方法对药用生物次生代谢领域的一般规律进

行研究和阐释 , 有助于汇集中医药行业内不同地域

和单位的研究力量 , 统一对中药研究方向的共同认

识, 完成对关键问题的重点突破, 从而提升整个领域

的研究水平. 不可忽视的是, 新技术、新方法对研究

策略影响巨大, 在突破性的创新技术出现时, 研究策

略也会相应发生变化 , 药用模式生物研究策略也不

例外. 也应该看到, 现有的药用模式生物体系还不足

以覆盖天然药物生源合成的全部问题, 因此, 新的药

用模式生物也会继续涌现 , 不同物种的研究基础存

在差别, 具体到特定的物种, 药用模式生物研究策略
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也会有所微调. 当前, 药用生物已经进入到系统研究

的阶段, 在一段时间内, 药用模式生物及其研究体系 

将是我国药用生物研究中新的学科制高点和科学生

长点.  
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Use of model organisms in biology research enables understanding of mechanisms and properties of biological systems. The 
investigation of model organisms has also led to the development of experimental techniques for different areas of biology. Species 
like Ganoderma lucidum and Salvia miltiorrhiza have been nominated for candidate model medicinal organisms. In this review, we 
discuss the concept of model medicinal organisms and define the aims of its research. Then, we analyze the feasibility of applying 
model organism research strategies to medicinal species. We also summarize the selection criteria for model medicinal organisms. 
Further, we introduce strategies for creating model medicinal organisms from different aspects including genome sequencing, genetic 
transformation platforms, and mutagenesis. Finally, we discuss the application of the model medicinal species system in gene function 
analysis, metabolic pathways, and biosynthetic metabolite analysis. We conclude that the model medicinal organism system will 
enhance understanding of the genetic basis of synthetic metabolites and accelerate the improvement of medicinal species research. 
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