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摘要: 本草基因组计划 (HerbGP) 是针对具有重大经济价值和典型次生代谢途径的药用植物进行的全基因

组测序和后基因组学研究的系列计划。本文从物种选择, 全基因组测序、组装和生物信息学分析, 后基因组研究

等方面系统阐述了本草基因组计划的研究策略。该计划将推动一批具有典型次生代谢途径的模式植物研究平台

的建立, 促进各种“组学”研究方法在药用植物研究领域中的应用, 推动中国传统药学进入生命科学研究前沿

领域。本草基因组计划为占领中药基础研究领域的科技制高点提供了难得的机遇, 还将通过对药用植物有效成

分生物合成路径的解析和药用植物优良品种的选育对我国天然药物的研发和中药农业的发展产生巨大而深远的

影响。 
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Abstract: Herb Genome Program (HerbGP) includes a series of projects on whole genome sequencing 

(WGS) and post-genomics research of medicinal plants with unique secondary metabolism pathways or / and 
those of great medical and pharmaceutical importance.  In this paper, we systematically discussed the strategy 
of HerbGP, from species selection, whole-genome sequencing, assembly and bioinformatics analysis, to post- 
genomics research.  HerbGP will push study on Chinese traditional medicines into the front field of life science, 
by selecting a series of plants with unique secondary metabolism pathways as models and introducing “omics” 
methods into the research of these medicinal plants.  HerbGP will provide great opportunities for China to be 
the leader in the basic research field of traditional Chinese medicine.  HerbGP shall also have significant    
impacts on the R&D of natural medicines and the development of medicinal farming by analysis of secondary 
metabolic pathways and selection of cultivars with good agricultural traits. 
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本草基因组计划 (Herb Genome Program, HerbGP) 
是针对具有重要经济价值的药用植物和代表不同次

生代谢途径的模式药用植物开展的基因组层面的系

列研究计划, 主要内容包括全基因组序列的测定、组

装和生物信息学分析, 及具有典型次生代谢途径的

模式药用植物研究平台的建立和抗病抗逆等优良性

状遗传机制的阐明等后基因组学研究。 
我国药用植物有 10 000 多种, 约占中药材资源

总数的 87%[1], 是所有经济植物中最多的一类。同时, 
药用植物也是许多化学药物的重要原料, 目前 1/3 以

上的临床用药来源于植物提取物或其衍生物。近年来, 
药用植物的基因组学研究已经取得了长足的进步。例

如, 国内外已经开展了青蒿[2]、丹参[3]、西洋参[4]、甘

草[5]等多种药用植物的大规模转录组研究。但是与模

式植物和重要农作物相比, 药用植物的基因组学研

究还处于起步阶段。基因组序列包含生物的起源、进

化、发育、生理以及与遗传性状有关的一切信息, 是
从分子水平上全面解析各种生命现象的前提和基础。

从 2000 年第一个高等开花植物——拟南芥的全基因

组测序完成以来, 仅有水稻、高粱、大豆等 12 种高

等植物的全基因组序列公开发表[6−18] (表 1)。第二代

高通量测序技术的出现使测序成本大大降低, 测序

时间大大缩短 (图 1), 测序物种开始从模式植物、主

要农作物向一般经济作物推广[19], 从而为本草基因

组计划的实施奠定了坚实的技术基础。目前, 赤芝、

紫芝和丹参基因组的主体测序工作已经完成, 人参

基因组计划也已经启动 (表 1)。本草基因组计划将使

药用植物的生物学研究进入一个崭新的时代——本

草基因组时代。本草基因组计划将会极大地推动前沿

生命科学技术在药用植物和中药领域的应用, 在较

短时间内实现药用植物和中药学研究的跨越式发展, 
使其迅速走到生命科学研究的最前沿。该计划的研究

成果将为阐明药用植物有效成分的合成和调控奠定

基础, 进而促进植物类药物的筛选和生物合成研究, 
同时该计划还将加速药用植物优良品种的选育并促

进绿色中药农业的科学化和规模化发展。 
1  本草基因组计划的全基因组测序、组装和分析策略 

我国药用植物资源丰富, 种类繁多, 因此药用植

物全基因组计划测序物种的选择应该综合考虑物种

的经济价值和科学意义, 并按照基因组从小到大、从

简单到复杂的顺序进行测序研究。在测序平台的选择

上应以高通量测序平台为主, 以第一代测序技术为

辅。图 2 显示了本草基因组计划的全基因组测序策略。 

 
图 1  单位长度测序价格和新增测序物种数随时间变化图 
 

 
图 2  本草基因组计划全基因组测序策略 
 
1.1  测序物种的筛选原则  本草基因组计划测序物

种筛选的基本原则为: ① 名贵大宗中药材的基源植

物或重要化学药物的来源植物; ② 药效成分比较清

晰, 具有典型的次生代谢途径的代表植物; ③ 含药

用植物较多的植物分类单元中的代表植物, 例如豆

科的甘草和茄科的枸杞; ④ 具有成为模式植物的潜质, 
具有较好的生物学研究基础; ⑤ 优先选择遗传背景

清晰、基因组较小且结构相对简单的二倍体植物。 
综合考虑以上因素, 紫芝、赤芝、茯苓、丹参、 
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Table 1  Completed plant genome projects and medicinal plant genome projects in progress.  aAGI: The Arabidopsis Genome    
Initiative; CAS: Chinese Academy of Sciences; IRGSP: The International Rice Genome Sequencing Project; IPGC: The International 
Populus Genome Consortium; MGSC: The Maize Genome Sequencing Consortium; FIPC: The French–Italian Public Consortium; HPGC: 
Hawaiian Papaya Genome Consortium; Uni-Freiburg: The University of Freiburg; DOE-JGI: The U.S. Department of Energy Joint  
Genome Institute; CAAS: The Chinese Academy of Agricultural Science; UGA: The University of Georgia; IBI: The International 
Brachypodium Initiative; ICGC: The International Citrus Genomics Consortium; MBGP: The Multinational Brassica Genome Project; 
HAGSC: HudsonAlpha Genome Sequencing Center; IBSC: The International Barley Genome Sequencing Consortium; TIGR (JCVI): 
The Institute of Genome Research (The J. Craig Venter Institute); IMPLAD: Institute of Medicinal Plant Development; PAG: Plant and 
Animal Genome Conference 

Items Species Genomesize 
/Mb 

Sequecing 
methods 

Coverage (when 
published) 

Status (when 
published) 

Organizations 
in charge a Information resourses

Arabidopsis thaliana 125 Sanger \ Draft AGI Nature, 2000, 408 
(6814): 796−815 

Oryza sativa.indica 466 Sanger 4.0× Draft CAS Science, 2002, 296 
(5565): 79−92 

Oryza sativa.japonica 420 Sanger 6.0× Draft IRGSP Science, 2002, 296 
(5565): 92−100 

Populus trichocarpa 485 Sanger 7.5× Draft IPGC Science, 2006, 313 
(5793): 1596−1604 

Physcomitrella patens 511 Sanger 9.0× Draft Uni-Freiburg & 
DOE-JGI et al 

Science, 2008, 319 
(5859): 64−69 

Zea mays 2 300 Sanger 6.0× Highquality 
draft 

MGSC Science, 2009, 326 
(5956): 1112−1115 

Vitis vinifera 487 Sanger 8.4× High-quality 
draft 

FIPC  Nature, 2007, 449 
(7161): 463−467 

Carica papaya 372 Sanger 3.0× Draft HPGC Nature, 2008, 452 
(7190): 991−996 

Sorgum bicolor 730 Sanger 8.5× High-quality 
draft 

UGA & 
DOE-JGI et al 

Nature, 2009, 457 
(7229): 551−556 

Cucumis sativus  243.5 Sanger + Solexa 4.0×+68.3× Draft CAAS et al Nature Genetics, 2009, 
41 (12): 1275−1281 

Glycine max 1 100 Sanger 8.0× Draft HAGSC & 
DOE-JGI et al 

Nature, 2010, 463 
(7278): 178−183 

Completed 
plant genome 
projects 

Brachypodium distachyon 272 Sanger 9.4× High-quality 
draft 

IBI Nature, 2010, 463 
(7282): 763−768 

Chlorophytum borivilianum 540 Sanger \ In progress Nandan  
Biomatrix Ltd 

NCBI 

Selaginella moellendorfii 212 Sanger 7.0× In progress DOE-JGI PAG XVI, 2008 

Citrus sinensis 380 Sanger + 454 2.1×+30× In progress ICGC PAG XVIII, 2010 

Brassica juncea \ 454 \ In progress MBGP PAG XVIII, 2010 

Hordeum vulgare 5 000 454 + Solexa \ In progress IBSC PAG XVII, 2009 

Ricinus communis 400 Sanger 4.0× In progress TIGR (JCVI) NCBI 

Ganoderma lucidum \ \ \ Assembled IMPLAD NCBI 

Ganoderma sinesis \ \ \ Assembled IMPLAD NCBI 

Salvia miltiorrhiza 600 \ \ Assembled IMPLAD NCBI 

Panax ginseng 3 200 \ \ In progress IMPLAD NCBI 

Medicinal 
plants 
genome 
projects 

Panax Notoginseng \ \ \ In progress IMPLAD NCBI 

 
人参、三七等 10 余种药用植物被筛选作为本草基因

组计划的第一批测序物种。其中丹参因为基因组小 
(约 600 Mb)、生长周期短、组织培养和遗传转化体系

成熟等原因, 被认为是研究二萜合成的理想模式植

物[20]。丹参全基因组的测序完成将会进一步推动丹

参作为第一个药用模式植物地位的确定。 
1.2  待测物种基因组预分析  由于多数药用植物都

缺乏系统的分子遗传学研究, 因此在开展全基因组

计划之前进行基因组预分析非常必要。基因组预分析

的主要内容包括: ① 利用条形码等技术对满足筛选

原则的待测物种进行鉴定[21, 22]; ② 通过观察有丝分

裂中期染色体确定待测物种的染色体倍性和条数; ③ 
采用流式细胞术[23, 24]或脉冲场电泳技术估测物种的

基因组大小, 为测序平台的选择提供参考。 
1.3  测序平台的选择  在过去 20 年中, Sanger 双脱

氧酶法一直是测序技术的“金标准”。近年来, 第二

代高通量测序技术逐步成熟, 新启动的测序计划多

以第二代测序平台为主 (表 1)。表 2 显示了不同测序

平台的最新的技术比较[25, 26]。 
由于药用植物丰富的多样性, 不同物种的基因
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组大小和复杂程度可能千差万别, 因此药用植物的

全基因组测序可以根据经费预算和基因组预分析结

果, 灵活选择不同的测序平台或平台组合 (图 2)。在

基因组较小的物种测序计划中可以选择 GS FLX 或

Illumina GA 测序平台[27]。对于复杂的植物大基因组

可以选择两种或以上的测序平台进行鸟枪法和双末

端  (pair-end) 测序 , 同时构建大片段插入文库如

BAC、Fosmid 等方法进行测序, 然后对获得的数据进

行组合拼接。目前, 利用 GS FLX 的鸟枪法测序完成

基因组的初步组装 , 产生 454 contigs, 然后利用

Illumina GA 或 SOLiD 的双末端测序数据确定 454 
contigs 之间的顺序和方向, 形成 scaffolds。最后利用

Illumina GA 或 SOLiD 数据填充部分 contigs 之间的

空隙, 是一个比较合理和经济的测序策略。 
1.4  遗传图谱和物理图谱的绘制  遗传图谱和物理

图谱在植物复杂的大基因组组装中具有重要作用。借

助于遗传图谱或物理图谱中的分子标记, 可以将测

序拼接产生的 scaffolds 按顺序定位到染色体上。 
遗传图谱又称连锁图谱, 是指基因或 DNA 标记

在染色体上的相对位置和遗传距离。RFLP、SSR、

RAPD和AFLP等分子标记都可以用于遗传图谱的构

建[2]。由于遗传图谱的构建需要遗传关系明确的亲本

和子代株系, 因此其在大多数药用植物中的应用受

到限制。 
物理图谱描绘 DNA 上可以识别的标记位置和相

互之间的距离 (碱基数目)。目前物理图谱的绘制多

是基于 BAC 文库, 通过限制性酶切指纹图谱、荧光

原位杂交等技术将 BAC 克隆按其在染色体上的顺序

排列, 不间断地覆盖到染色体上的一段区域[28]。此 
外, HAPPY 作图[29]、光学图谱[30]等不依赖于 BAC 文

库的方法也可以用于药用植物物理图谱的绘制。 
1.5  全基因组的组装及生物信息学分析  随着第二

代测序技术的快速发展, 用于短序列拼接的生物信

息学软件大量涌现, 常用软件包括用于罗氏 454数据

拼接的 GS Assembler 及第三方软件 Velet、Euler、
SOAP 等[31]。 

基因组草图组装完成后, 可利用生物信息学方

法对基因组进行分析和注释, 为后续功能基因组研

究提供丰富的资源。例如, 可以通过 GeneScan[32]、

FgeneSH[33]等工具发现和预测基因; 利用 BLAST 同

源序列比对或 InterProScan[34]结构域搜索等方法对基

因进行注释; 利用 GO 分析对基因进行功能分类[35]; 
利用 KEGG 对代谢途径进行分析等[36]。 
2  本草基因组计划的后基因组研究策略 

后基因组学是基因组测序完成后研究基因组的

基因功能、基因之间相互关系和调控机制的学科。本

草基因组计划的后基因组研究将根据全基因组序列

提供的信息, 充分利用各种“组学”方法, 兼顾正向

遗传学和反向遗传学的研究思路, 对药用植物的功

能基因进行充分的发掘和研究。根据药用植物的特点, 
本草基因组计划的后基因组学研究内容主要集中在

模式药用植物研究平台的构建、次生代谢产物合成和

调控机制的解析及抗病抗逆等优良性状的遗传机制

研究等方面。图 3 显示了本草基因组计划的后基因组

研究策略。 
2.1  模式药用植物突变体库的建立和基因功能研究  
突变体法是利用基因标签技术 (Gene Tagging)[37], 
由 T-DNA 或转座子 (transposon) 等已知序列 DNA
片段的插入导致目标基因失活或激活等功能性变化。

拟南芥[38]、水稻[39]等重要模式植物均具有大规模的

T-DNA 插入突变体库, 利用这些突变体库发掘了大

量生长发育、抗逆性、代谢相关的重要基因。丹参等

模式药用植物全基因组序列的测定和大规模突变体

库的建立将为药用植物研究提供丰富的资源和材料, 
 

 

图 3   本草基因组计划后基因组研究策略 

 
Table 2  Comparison of different sequencing platforms 

Platform Read length /bp Throughput per cycle /Gb Time expense /d Sequencing expense /$/Mb 
ABI3730 1 000 5.6×10−5 N/A ～500 

Roche GS FLX Titanium 400 0.6 0.35 ～60 

Illumina Hiseq2000 2×100 200 8 <2 

ABI/SOLiD 4 2×50 100 12−6 <2 
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并大大推动药用植物功能基因, 尤其是次生代谢相

关基因的发掘进程[40]。目前丹参的突变体库的构建

工作正在进行中。 
2.2  药用植物有效成分的合成及其调控研究  虽然

药用植物有效成分的化学和药理学研究已经具有良

好的基础, 但是其生物合成途径和调控方面的研究

还很薄弱, 目前该领域的研究主要集中在长春花、青

蒿和甘草等少数物种, 例如 Collu 等[41]报道了将候选

细胞色素 P450 基因转化长春花的悬浮细胞, 验证了

其具有 10-香叶醇羟化酶的催化功能; Seki 等[42]利用

昆虫异源体内共表达方法和酵母体外表达检验酶活

力的方法对甘草中的三萜甘草酸合成关键酶基因进

行了鉴定, 这些研究多采用单基因研究策略。本草基

因组计划将会推动转录组学、蛋白组学和代谢组学等

“组学”方法在药用植物次生代谢途径和次生代谢

调控研究中的应用, 为次生代谢相关基因的“批量

化”发掘奠定基础。研究成果将会对次生代谢产物的

生物合成及代谢工程、高药效成分种质资源的选育等

应用领域产生直接影响。 
2.3  药用植物抗病抗逆等优良性状的遗传机制研究

及优良品种选育  控制药用植物重要农艺性状的基

因, 尤其是与生长发育、抗逆抗病、重要遗传性状及

种质性状控制相关的基因是药用植物中一类重要的

功能基因, 也是本草基因组计划的重要研究内容。利

用基因组注释信息, 发掘优良基因, 运用基因工程的

手段打破生殖隔离, 培育药效成分含量高的具有优

良农艺性状的新品种, 为药效成分的大量提取和广

泛临床应用奠定了基础。全基因组序列的从头测序完

成, 也将为转录组分析和基因组重测序研究提供参

考序列, 同时第二代和第三代测序技术则为种群内

不同个体的转录组和全基因组的重测序研究提供了

有力的技术保障。通过对种内或品种间种群个体的重

测序可以快速、准确、大规模地发现 SNP、SSR 和

InDel 等遗传分子标记 (genetic molecular markers, 
GMMS), 从而加速遗传分子标记和优良性状的遗传

连锁研究, 快速发现药用植物的表型、生理特征与基

因型的关系, 提高育种工作的效率。此外, 突变体库

中的一些具有抗逆、抗病、高产等优良性状的突变株

系以及转基因植株也是良好的新种质资源。 
3  展望 

自古以来药用植物及其次生代谢产物都与人类

的生存、生活和健康息息相关, 但是人们对于药用植

物中次生代谢的途径和调控却知之甚少。与核酸、蛋

白等生物大分子相比, 次生代谢产物的种类和合成

方式都呈现出了更多的丰富性和复杂性。由于次生代

谢途径的多样性, 目前的模式生物无法满足次生代

谢研究的需要。本草基因组计划通过选择丹参等具有

典型次生代谢途径的植物进行基因组测序, 推动一

批模式药用植物研究平台的建立, 为研究复杂多维

的次生代谢网络奠定基础, 继核酸、蛋白和糖生物学

之后, 推动次生代谢生物学的发展。 
随着第二代测序技术的逐步成熟及第三代测序

技术的出现, 测序的成本和难度将会进一步大幅下

降, 将会有更多的药用植物物种被纳入到本草基因

组计划中。随着测序物种的增加, 通过比较基因组学

进行次生代谢途径研究将成为可能。同时, 比较基因

组学将对物种的起源和进化研究产生重大影响。 
本草基因组计划为占领中药基础研究领域的科

技制高点提供了难得的机遇, 将推动功能基因组学、

蛋白组学和代谢组学等现代生命科学技术在药用植

物研究领域中的应用, 将是中药现代化的重要组成

部分。其研究成果将为次生代谢产物的生物合成和代

谢工程, 及优质高产药用植物品种的选育奠定坚实

的基础, 推动中国中药产业的健康科学发展。 
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