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摘要 为推动和加快中药材品种培育和种业发展, 亟需加强中药材种质创新的研究和实践, 建立具有中药特色的

种质创新途径. 育种核心种质的选择与合理组配是决定育种成效的关键, 合理利用外来品种、地方品种或野生近

缘种进行种质扩增、改良与创新, 在中药材品种培育中发挥重要作用. 基因组学技术的发展推动了中药材种质资

源利用、优良基因发掘和育种效率, 并为加快中药材新品种的定向培育提供了理论和方法. 中药材种质资源收集

鉴定是一项公益性的基础工作, 本文系统论述中药材品种培育现状和面临的挑战, 中药材种质创新的主要内容、

基于基因组学的关键技术、种质创新基础平台建设策略等; 基于中药种质资源杂合度高、与主要农作物育种具有

差异性、中药材新品种选育目标应兼顾产量和质量等特点, 展望了有序进行中药材育种核心种质及其品种定向培

育研究的前景, 提出具“内稳态”特征的中药材种质创新和新品种选育是现阶段主要任务之一, 以期为中药材新品

种选育提供理论和技术指导, 进一步推动中药材种业的高质量发展.
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近年来, 我国中药材种植面积持续增加, 2021年已

达9000万亩[1], 中药材产量达到495.2万吨. 目前中药材

品种选育以常规育种为主, 选育及推广的优良中药材

品种数量还相对较少, 且多为药用植物的引种驯化, 即
对野生药用植物进行人工培育, 使野生变为家种[2], 在

种质纯化、杂交育种、生物育种等研究领域基础薄弱.
对优质、抗病、抗逆、耐贮藏等新品种选育的研究起

步较晚、水平较低, 难以满足规模化、现代化中药农

业发展的需求. 为了推动和加快中药材品种选育和种

业发展, 亟需重视和加强中药种质创新的研究和实践,
形成具有中药特色的种质创新途径.

获得具有优良性状的亲本是新品种选育的首要步

骤[3], 育种核心种质的选择与合理组配首先是对地方品

种、外来品种或野生近缘种进行表型与性状鉴定, 将

优良目标性状转到中间材料, 创制具有有利性状及其

等位基因的新种质, 进而利用这些新种质培育新品

种[4]. 地方品种又称农家品种、传统品种、地区性品

种, 是在当地自然或栽培条件下, 经长期自然或人为选

择形成的品种, 对当地自然或栽培环境具有较好的适

应性[5]; 外来品种是相对于地方品种而言, 一般指从国

外原产地引入到新地区并定植的生物种, 也可以泛指

非本土原产的各种外域物种; 野生种质包括野生近缘

种, 具有很强的广适性与抗性, 具有较高的利用价值[6].
育种核心种质的选择与合理组配应更侧重于识别特定

的性状来源和实现新的性状组合, 以及在早期子代中

进行选择, 以提供具有良好特征的种质资源, 作为新亲

本用于育种中[7].
中药材种质创新的过程主要包括种质资源的收集
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与保存、种质资源鉴定、种质资源评价[8]等, 研究周期

较长, 一般为5~10年. 随着高通量测序等技术的发展,
基因组学的理论与方法广泛应用于种质资源研究, 种

质资源的创新与利用在研究思路与技术上得到了全新

变革[9,10]. 基因组学不仅为中药材种质资源的收集与利

用提供了理论指导, 提高了优良基因发掘和种质创新

效率, 也为加快中药材新品种选育提供了理论方法. 本
文根据目前中药材品种选育面临的瓶颈问题, 系统论

述中药材种质创新的主要内容、关键技术、基础平台

等, 为基于基因组学的中药材品种选育研究提供思路

和方法, 以期进一步推动中药材种业的高质量发展.

1 中药材品种选育现状

中药材良种直接影响药材的质量和临床疗效, 中

药材品种选育多参考传统农作物品种选育方式, 较重

视产量、活性成分含量、抗性等选育指标[11], 目前采

用的选育方法包括选择育种、诱变育种、倍性育种、

杂交育种、分子育种等(表1).
中药材新品种的培育源于对药用植物的人工培育

或者野生药用植物的开发, 目前中药材品种选育模式

存在以下挑战[19]: 1) 中药材种类繁多, 大部分药材的

育种研究基础薄弱, 栽培驯化程度相对较低; 2) 引种是

植物在其遗传性适应范围内的迁移, 这种适应范围受

到基因型的严格制约, 同一植物种类的不同品种间在

适应性上存在差异, 其对环境变异的自体调节能力与

品种基因型的杂合性程度有关, 但目前在中药材野生

变家种的过程中, 极少关注基因型对引种驯化程度的

影响; 3) 种质基因杂合度普遍较高, 品种选育多以选

择育种为主, 人工杂交等方法的应用相对滞后; 4) 选育

目标多与产量、抗性、指标性成分含量相关, 是否对

药材品质产生影响或存在临床安全用药风险尚存在争

论; 5) 目前仅少数中药材进行了全基因组测序, 且大部

分中药材没有开展DNA身份证等相关研究, 导致目前

中药材新品种确权难.
针对上述情况, 应根据对中药材质量的实际需求,

通过对控制“优形优质”性状关键基因[20]的驯化, 加强

中药材种质创新研究, 在较短时间内将自然界中的野

生植物物种转变为家养品种. 为了减少对外界环境的

依赖性, 植物可采取形态、生理和行为等多种机制保

持其“内稳态”, 但内稳态机制不能完全摆脱环境的限

制, 植物仅在一定范围内具有生态适应性. 因此, 应优

先考虑以基因型鉴定为核心, 选育具有基因型、外观

形状、化学成分“内稳态”特征的中药材种质, 以保证

中药材质量的稳定可控.

2 中药材种质创新的主要内容

中药材种质创新的本质是为了提高种质资源的可

利用性, 获得可用于育种的材料, 其基本内容包括种质

扩增、改良与创新.
1) 收集和引进. 系统进行中药材种质资源的收集,

建立种质资源圃.
2) 鉴定和评价. 对种质进行系统鉴定, 包括物种鉴

定、基因型鉴定、产量性状和药用性状鉴定、生物和

非生物逆境抗性鉴定, 遴选优异种质. 筛选适用于作为

表 1 中药材品种选育的主要方法
Table 1 The main methods of selecting and breeding of Chinese herbal medicine varieties

方法 定义 优点 缺点

选择育种[12]
对现有品种群体中出现的自然变异进行性状
鉴定、选择并通过品系比较试验、区域试验

和生产试验培育新品种
获得的品种稳定, 变异频率小 育种周期长, 效率低, 预见性差

诱变育种[12,13]
利用物理、化学和生物因素诱发植物发生可
遗传的变异, 然后根据育种目标进行选择,

从而育成新品种

变异范围广, 变异率高, 育种周期短,
稳定性强, 大幅度改良某些性状,

可获得稀有突变

有利变异少, 需大量处理材料,
诱变方向和性质不能控制, 改良

数量形状效果差, 有盲目性

倍性育种[14,15]
根据育种目标要求, 采用染色体加倍(或减半)
的方法选育植物新品种. 包括单倍体育种和

多倍体育种

培育出的植物产量高, 或次生代谢
产物含量高

结实率低, 发育迟

杂交育种[16]

通过人工杂交将两个或两个以上亲本的
优良性状综合到一个个体中, 继而在分离的
后代群体中, 通过人工选择和比较鉴定,

获得新品种

使生物体不良性状集中同一个体,
具有预见性

育种年限长, 需连续自交才能
育出优良性状

分子育种[17,18] 在分子水平上进行育种, 分为基因工程育种
和分子标记辅助育种

可实现基因的直接选择和聚合,
育种周期短

基因工程育种成本高, 育种体系
不完善, 基因功能平台较弱
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育种亲本的高纯合度种质, 研究杂种优势群, 明确改良

途径.
3) 改良和创新. 通过自交或其他手段选育纯系; 以

道地药材“优形优质”特征为育种目标, 配制循环选系

的基础群体, 创制育种新材料.
4) 群体构建. (1) 供体群体: 针对育种目标要求和

限制因素, 构建供体群体(如产量性状、药用性状、生

物和非生物逆境抗性性状等), 用作育种的基因供体.
(2) 育种群体: 针对育种目标要求, 创建具有不同种质

基础和性状特征的循环改良群体. (3) 群体改良: 采用

轮回选择方法改良群体遗传结构, 提高优良等位基因

频率, 获得新一轮改良群体, 并创制优良育种新材料.
5) 数据采集与信息管理系统. (1) 数据采集: 构建

适宜的育种管理软件, 建立系统的田间性状数据采集

系统. 收集育种新材料的性状信息, 以及分子数据. (2)
数据库建设: 建立公共数据库, 实现数据分类、存储、

处理、共享及维护等.

3 基于基因组的中药材种质创新关键技术

3.1 遗传多样性分析

遗传多样性一般指种内的遗传多样性或称遗传变

异, 包括居群水平、个体水平、组织和细胞水平以及

分子水平[21]. 遗传多样性不仅包括遗传变异高低, 也包

括遗传变异分布格局即居群的遗传结构[22]. 检测遗传

多样性的方法从形态学水平、细胞学(染色体)水平、

生理生化水平, 逐渐发展到分子水平[23]. 例如, 通过使

用21对SRAP (sequence-related amplified polymorphism)
引物对100份紫苏种质资源进行遗传多样性分析, 结果

显示, 紫苏种质遗传多样性较为丰富, 各群体之间遗传

差异性大,组内差异不显著,组内群体遗传纯合度高[24].
利用12个EST-SSR标记对14个厚朴自然居群的遗传多

样性和遗传结构进行分析, 结果表明, 14个厚朴自然居

群可以按分布区域划分为3个类群, 其中西部类群的遗

传多样性高于中部和东部居群, 不同居群间的历史迁

移率较低且不对称[25]. 药用植物遗传多样性研究为中

药种质资源的评价、保护、核心种质的构建奠定基础.

3.2 种质纯合度分析

遗传背景混杂是目前中药材育种亟需突破的关键

瓶颈, 快速筛选高纯合度种质, 获得遗传稳定育种材料,
对药用植物纯系育种研究具有重要意义. 中药材种质

资源遗传多样性较丰富, 可从自然群体或栽培群体中

筛选纯合度高的种质进行纯系育种, 进而获得纯系品

种作为育种材料.
建立高效、便捷的高纯合度种质材料筛选方法,

有利于加速中药材纯系育种的进程. 传统上, 种质纯度

的检验主要通过田间实验完成, 费时且受环境影响较

大[26]. 目前, 利用高通量测序数据和分子标记法实现了

对种质纯合度的快速评估, 如利用PCR-RFLP法从15份
天麻种质材料中筛选获得10份高纯合度种质材料(纯
合度≥95%)[27]. 在实际应用中, 将分子标记技术与基因

组重测序结合, 用低成本的分子标记分析, 从大量样品

中初步筛选高纯合度的种质材料, 再对初筛获得的种

质材料进一步重测序并精确评估, 最终获得可用于纯

系育种的材料.

3.3 多倍体鉴定

多倍体在生物界广泛存在, 是新物种形成的驱动

力之一, 在物种进化、环境适应中发挥重要作用. 多倍

化是物种形成及植物育种的重要途径, 多倍体药用植

物在茎粗、叶大、花大、果实大、代谢产物含量高等

特性中表现出一定优势, 可用于克服远缘杂交种不育

性、创制不亲和材料中间亲本等[28]. 但由于某些药用

植物存在成熟期长、体型巨大、个体分散、多倍体发

生率低等生物学特点, 建立快速筛选天然多倍体种质

的方法具有重要意义.
目前多倍体鉴定方法包括形态学鉴定、染色体计

数鉴定、流式细胞术法鉴定及分子标记技术鉴定[29].
由于分子标记多态性不仅表现为不同个体的某一基因

位点存在多态性, 也表现为同一个体的同源染色体之

间存在多态性, 利用分子标记技术可进行多倍体种质

的筛选[30], 基本解决了单纯利用细胞学手段鉴定多倍

体对实验材料高限制条件的问题. 例如, 利用5个ISSR
分子标记分析菘蓝四倍体株系遗传稳定性, 结果表明,
其株系8~36代之间均未产生变异条带[31].

3.4 DNA分子身份证鉴定

传统的形态、生理和生化指标难以对数量种类繁

多的品种资源进行准确鉴定, 利用分子标记构建DNA
分子身份证在种质资源鉴定与评价中已成为发展趋

势[32]. 分子身份证是指基于DNA指纹图谱信息, 利用基

因分型技术选取若干个固定的基因位点或特异性序列

进行种质鉴定, 选出具有唯一性的基因位点和序列标
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记组合, 将电泳结果数字化, 以条形码或二维码的形式

表示[33,34]. DNA分子身份证可以通过计算机自动识别

实现对种质的快速比对. 目前已建立滇皖产区铁皮石

斛[35]
、枸杞[36]

、当归[37]等中药材的SSR分子身份证,
利用一段极短的物种特异性DNA序列(20~50 bp)构建

的DNA分子身份证也已应用在西洋参、冬虫夏草、银

杏[38]等药材中.

3.5 稀有等位基因鉴定

稀有等位基因通常是根据它们的相对频率来定义

的, 即等位基因频率小于某个指定值的等位基因可以

称为稀有等位基因[39]. 稀有等位基因是非常宝贵的遗

传改良资源, 如粉果人参可能蕴藏着稀有基因型, 是优

质、高产、多抗等品种遗传改良的潜在基因来源[40].
在野生资源驯化的过程中, 稀有基因可能会出现丢失

的情况, 如野生甜瓜种质的平均Shannon’s index (I)值
和polymorphism information content (PIC)值比栽培种

质高, 说明野生种质的多样性更为丰富, 包含更多的稀

有基因[41]. 目前大部分中药种质资源还处于驯化早期

阶段, 因此需要加强对其稀有基因的保护.
在育种过程中, 人工选择涉及数千个位点, 包括编

码和非编码区域, 常导致核苷酸多样性的减少和稀有

等位基因比例增加. 通过稀有等位变异分析和基于

PCA、K-means聚类的遗传关系分析也可以对种质资

源中的非杂交后代进行鉴定[42].

3.6 关键性状相关基因挖掘

全基因组关联分析(genome-wide association study,
GWAS)是一种针对全基因组范围内的遗传变异进行基

因分型, 寻找某一群体内性状与分子标记或候选基因

间关系的分析方法[43]. GWAS对于连锁标记开发、目

的基因挖掘和复杂性状的遗传研究具有重要作用[44,45].
利用GWAS挖掘和研究调控道地药材“优形优质”性状

基因及其分子标记, 有助于加快中药材优异种质的鉴

定和优良品种的培育[20].
随着100余种药用植物全基因组测序的完成, 利用

高通量数据对中药种质资源复杂性状开展GWAS研究

越来越便利. 与数量性状座位(quantitative trait locus,
QTL)方法相比, GWAS具有不需要构建作图群体和一

次性可同时检测多个等位基因位点的优势[46]. 用全基

因组重测序和GWAS分析获得1个三七根腐病抗性相

关位点, 为三七抗病品种选育奠定基础[47]. 利用GWAS

挖掘出24个与菊花耐寒性显著关联的SNP位点, 其中5
个与脚芽期相关, 11个与现蕾期相关, 5个与盛花期相

关, 3个与盛花期舌状花相关; 5个SNP位点的表型效应

值均小于–4°C, 为优异等位变异位点; 在此基础上, 鉴

定5个菊花耐寒性候选基因[48].基于全基因组测序结果,
对检测到的变异进行注释, 最终筛选出30个SNPs标记

用于紫苏高产新品种的鉴定与筛选[49], 并选育丰产新

品种.

4 中药材新品种培育的基础平台建设

4.1 核心种质构建

核心种质是指收集保存种质资源的一个核心子集,
该子集以最少数量的遗传资源最大限度地保存整个种

质资源群体的遗传多样性, 同时代表整个群体地理分

布的多样性[50,51]. 中药材种质资源丰富, 遗传基础广泛.
不同于一般农作物, 药用植物种质资源通常分布于深

远山区, 且多为多年生植物, 为种质的收集和调查, 遗

传资源的保存、研究和利用带来了困难[52], 因此构建

药用植物核心种质是保护其遗传资源变异的重要途径.
基于药用植物的特点, 黄璐琦等人[53]总结了其核心种

质的特性, 认为药用植物核心种质组成应包含并体现

该物种的主要变异类型. 不同种质间应存在异质性, 才
能最大限度地避免遗传上的重复. 核心种质不可一成

不变, 而应当存在动态调整, 还需包含生产实践所需要

的优良农艺性状、临床疗效所需要的活性成分及相应

的调控基因.
核心种质的构建需要收集的数据主要包括: 1)有

关材料原生境的生态地理状况、育种体系和分类体系

等基本信息; 2)包括形态、生化、分子标记等在内的

表征某材料特征的特征数据; 3)包括质量、产量及抗

性等信息的评价鉴定数据[54].
分子标记具有不受环境和生长时期影响、操作简

便、快速稳定的优势, 随着分子生物学技术的发展, 在
核心种质构建的特征数据收集中广泛应用. 例如, 利用

ISSR标记对11个省(市)的129份山茱萸样品的遗传多样

性进行分析, 基于随机、位点取样策略和SM、Jac-
card、Nei&Li遗传距离相结合的方法, 最终确定34份
资源可作为山茱萸核心种质. 这些核心种质保留了原

种质26.36%的样品 , 遗传多样性指数的保留率为

100.0%. 结合13个表型性状的分析, 进一步证明了基于

ISSR标记构建的山茱萸核心种质能够代表原种质的遗
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传多样性[55].
对药用植物种质资源进行鉴定与评价时, 除了产

量等经济性状, 还需要对活性成分含量进行评估. 例

如, 采用SRAP分子标记对全国44个居群的327份何首

乌样品进行研究, 基于比例取样和聚类取样策略, 结合

化学成分研究结果, 最终确定何首乌核心种质由37份
样品组成, 包括3份何首乌成分含量较为优异的样品,
为何首乌优良种质的筛选提供材料基础[56].

4.2 种质基因库构建

种质改良的主要目标是对基因型的改良, 以提高

目标基因的频率[57]. 对于单一药材基原植物, 通过收集

保存其种质资源, 建立种子繁殖或无性繁殖的种群, 并
利用保存的种质资源建立基因库, 为种质改良提供重

要的参考基因型.
目前药用植物遗传资源基因库的建设、管理和利

用面临着诸多挑战. 在基因库中, 对新品种选育具有直

接贡献的遗传资源仅占一小部分. 相对于水稻[58,59]
、

大豆[60]
、芝麻[61]等作物, 对药用植物基因组学和功能

基因组学的研究还比较薄弱, 尤其是对于复杂性状形

成规律的研究还很不充分[62].
对基因库中的资源进行种质鉴定和遗传多样性分

析, 可指导种质资源的保存与管理工作. 缩小基因库和

品种选育之间的距离, 对提高中药种质资源的利用效

率具有重要的意义. 针对药用植物种质资源的特点, 需
要构建符合实际育种需求的种质基因库. 种质基因库

应包含3个模块: 1)种质材料. 收集、鉴定并保存药用

植物种质资源, 特别是核心种质中具有任何实用或潜

在遗传功能价值的生物材料, 包括种子、离体器官、

组织、细胞和DNA等. 2)遗传信息资源. 包括基因组信

息(基因编号、基因座位置、不同数据库的基因功能

注释、重要农艺性状的候选基因等数据)、变异信息

(SNP位点、SSR等)、分子标记(物种鉴定标记、品种

鉴定标记和表型性状关联标记). 3)信息共享平台. 整合

药用植物种质鉴定与评价数据, 建立基因数据共享平

台, 实现种质资源数据信息的远程查询、分析、下载,
以及材料资源线上预订服务, 促进育种信息交流、共

享与利用.

4.3 管理系统平台建设

目前, 我国中药材育种还处于起步阶段, 缺乏标准

化、规范化的育种管理体系. 对育种过程中种质资源

的收集调查、相关育种材料的选取、选育试验方案的

选择、育种各阶段性状数据的调查记录、管理与分析

等均缺乏数字化、信息化及有效存储方案的支持, 导

致整体育种效率低下[63]. 构建有效的管理系统平台可

系统集成育种过程中种质的表型、基因型、杂交策略

和谱系数据[64], 并对其进行数据统计分析和可视化管

理, 辅助育种工作者进行育种决策, 提升育种效率, 实

现中药材品种选育的全流程追溯.
由中国中医科学院中药资源中心自主研发的中药

种质资源管理系统[65,66]是连接种质资源与育种研究之

间的桥梁, 可用于亲本及其品种的定向培育, 总体上根

据育种需求分为4个功能模块.
1) 数据库后台. 建立基础种质资源库, 对种质资源

档案数据进行记录管理, 包括对种质护照信息、表型

信息、基因信息等数据的新增、编辑、删除、导出.
(1) 种质护照信息: 种质编号、名称、物种学名、来源

地、亲本子代等基础信息; (2) 表型信息: 为支持不同

的药材品种的性状采集, 由用户自定义重要的表型数

据字段, 确定填写的数据类型, 如数字、日期、选项、

文本等, 并可按植物学特征性状、农艺学特征性状、

经济学性状、抗逆性状等类型分类; (3) 基因信息: 关

联种质相关的基因数据.
2) 数据库前端. 针对开放数据提供种质资源和品

种数据检索查询、比对, 为育种材料筛选提供便利工

具. (1) 通过输入种质资源编号、名称查询护照信息、

表型信息、基因信息等详细数据; (2) 选择多项性状特

征进行筛选匹配, 并根据特征匹配数按序显示筛选出

的种质资源; (3) 在筛选匹配出来的种质资源或品种

中, 选择多个种质或品种进行各项性状对比.
3) 选育管理与分析. (1) 育种材料选择: 根据育种

目标在种质资源库中选取相关育种供体材料和基础品

种, 并添加为育种对象; (2) 田间试验信息管理: 支持对

田间试验的基本信息记录管理, 包含试验编号、试验

地概况、气象资料记载、各阶段性状信息采集任务管

理等, 功能包括新增、编辑、删除等; (3) 选育试验信

息管理: 针对选育试验进行种质资源和新品种的系谱

管理, 记录试验类型, 并根据记录的亲本子代信息以树

状图可视化种质的系谱情况, 每种种质均可向上或向

下对亲本或子代进行追溯; (4) 新品种库管理: 对育种

性状数据进行审定, 对种质资源进行新品种评估、申

请, 通过审定的新品种则纳入新品种库.
4) 种质采集程序. 于PC端建立资源采集任务, 使用
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手机端程序实现采集种质的基本信息、采集地信息、

鉴定信息、采集信息、表型信息等的现场数据记录.
功能包括新增、编辑、删除及种质资源库纳入申请等.

5 展望

5.1 中药材种质资源收集鉴定是一项公益性的基础
工作

公益性、基础性是中药材种质资源收集鉴定的基

本特征, 是尽快提升中药材种业科技创新能力的前提.
重视和加强中药材种质资源的发掘和创制、重要基因

发掘利用、育种理论与技术的突破, 建立中药材亲本

及其品种定向培育研究共享平台(图1), 将为提升中药

材种业科技创新能力提供有效支撑.

5.2 基于中药材种质资源杂合度高的特点有序进行
中药材育种核心种质及其品种定向培育研究

中药材种质资源的杂合度普遍较高, 是中药材育

图 1 现阶段中药材种质资源研究与创新的基本框架
Figure 1 Basic framework of germplasm resources research and innovation of Chinese medicinal herbs at the present stage
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种核心种质及其品种定向培育研究的“双刃剑”: 一方

面, 高杂合度导致遗传多样性丰富, 为中药材种质创新

和优良品种选育提供了坚实的物质基础和巨大的潜力;
另一方面, 高杂合度也是导致种质混乱这一长期困扰

中药材产业高质量发展难题的关键因素, 必须重视纯

系育种的研究. 可依据杂合度评估结果, 选择合适的繁

育方式, 如杂合度较低, 可采用杂交育种等; 如杂合度

较高, 可采用无性繁殖等.

5.3 具“内稳态”特征的中药材种质创新和新品种选
育是现阶段主要任务之一

保障和提高中药材质量是中医药振兴发展的主要

任务之一, 中药材种质创新和新品种选育是从源头保

障中药材质量的关键, 中药材新品种选育目标应兼顾

产量和质量. 从理论上, 植物的生长和次生代谢产物

的积累往往遵循“生长-防御”平衡的理论, 即植物次生

代谢产物含量与其器官大小呈负相关[20], 这对兼顾产

量和质量的中药材品种选育需求来说是一个挑战, 需

要选择符合中药特色的选育目标. 对以工业原料供应

为需求的中药材, 可以选择明确功能成分或指标性成

分作为选育目标; 但面对以保障高质量饮片供应的传

统种植需求, 由于中药材通过多成分、多靶点、多信

号通路发挥治疗疾病的作用, 具有“天然组合化学库”
之称, 因此其选育目标不能仅局限于单一成分, 而应

着重于“内稳态”特征, 即具有稳态的外观形状和代

谢谱.

5.4 利用基因组学技术助力中药材品种选育研究

相对于一般农作物, 中药材生长周期较长, 且遗传

背景复杂, 常规选育需要耗费较多的时间和精力[67,68],
具有清晰遗传背景的中药材育种材料匮乏. 分子标记

辅助育种在一定程度上加快了育种的进程, 但目前中

药材新品种选育研究的相关基础仍相对薄弱[69]. 基因

组学技术可为种质资源分类鉴定、遗传多样性评估、

核心种质筛选、复杂性状相关基因挖掘提供新工

具[70], 用于解析中药材品质特征遗传机制, 筛选获得

“优形优质”相关的基因或分子标记, 加快中药材种质

资源的创新与利用, 提升中药材品种选育效率.
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Summary for “论基于基因组学的中药材定向培育策略与展望”

Research strategy and prospects for the genomics-driven
targeted breeding of Chinese herbal medicine varieties
Yuan Yuan* & Luqi Huang
State Key Laboratory for Quality Ensurance and Sustainable Use of Dao-di Herbs, National Resource Center for Chinese Materia Medica,
China Academy of Chinese Medical Sciences, Beijing 100700, China
* Corresponding author, E-mail: y_yuan0732@163.com

In China, the area used to grow Chinese herbal medicinal plants continues to expand, reaching 90 million mu in 2021, with
an output of 4.952 million tonnes. At present, the selection and breeding of these medicinal plants is mainly based on
conventional breeding, resulting in relatively few elite varieties, with most little more than cultivated wild plants. Research
into selection and breeding of high-quality, disease-resistant, stress-resistant, and storage-resistant varieties has been
limited, making it difficult to meet the needs of large-scale, modernised agriculture and Chinese medicine. The germplasm
purification, cross-breeding, and bio-breeding of Chinese herbal medicinal plants is very limited, and requires the improved
selection and rational grouping of a core breeding germplasm. To promote and accelerate the cultivation of these medicinal
plants, as well as to more broadly develop the seed industry, there is an urgent need to strengthen germplasm innovation in
Chinese herbal medicinal plants, particularly for medicinal characteristics. Identifying and collecting germplasm resources
is foundational work with societal benefits. The rational use of foreign varieties, local varieties, or wild relatives will play
an important role in germplasm amplification, improvement, and innovation. The development of genomics technologies
has promoted the use of Chinese herbal medicinal germplasm resources and the discovery of trait-associated genes, and has
improved breeding efficiency by facilitating the targeted breeding of new varieties. This paper systematically discusses the
current situation and challenges faced when cultivating Chinese herbal medicinal plants, their germplasm innovation, the
key genomic technologies involved, and the strategies for constructing the basic platform to achieve these innovations.
Chinese herbal medicinal plants have a high degree of heterozygosity, which poses breeding challenges that differ from
those of major crops. The breeding objectives should consider both the yield and quality of the new varieties. Looking
forward, we propose that germplasm innovation and the breeding of new varieties with “internal homeostasis” is one of the
major tasks in the near future. The Chinese herbal medicinal germplasm resource management system includes four
functional modules according to the breeding needs, providing germplasm resource and variety data retrieval query and
comparison for open data, and convenient tools for the screening of breeding materials. This system supports the selection
of materials involved in the breeding process, the management of information on field trials and the information on
selection and breeding experiments. It also supports the management of the information on the material selection, field trial
and selection trial, and new variety library management in the breeding process; establishing a resource collection task on
the PC and collecting germplasm information through mobile phone programme. This system will become a bridge
between germplasm resources and breeding research, and can be used for directional cultivation of parents and their
varieties. With this review, we aim to provide theoretical and technological guidance for selecting and breeding Chinese
herbal medicinal plants, which will promote further development of the high-quality medicinal plant seed industry.

medicinal plants, targeted breeding, germplasm enhancement, genomics
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