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摘要：薏苡(Coix lacryma-Jobi L.var.ma-yuen (Roman.) Stapf )为禾本科蜀黍族薏苡属植物，其果仁薏苡仁是我国传统中药材之一，

具有利水渗湿，健脾止泻，清热排脓之功效。目前对薏苡的研究主要集中在药理活性和功能食品开发方面，缺乏对其生药学的系

统研究。因此长期以来对薏苡的研究存在着起源不清、品种杂乱、种质资源利用欠佳等问题。近年来随着分子生物学的蓬勃发展，

多种现代生物技术已用于薏苡种质资源鉴定和遗传多样性的研究，为薏苡资源的保护和可持续发展提供了支持。本文就薏苡的

起源与进化，种属分类，细胞学和分子生物学研究进展加以综述，从分子水平揭示薏苡遗传结构及与近缘植物的亲缘关系，为明

确薏苡今后种质资源的开发和优异基因的利用提供理论依据。
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ABSTRACT: Coix lacryma-Jobi L.var.ma-yuen (Roman.) Stapf is a member of grass family in the tribe Maydeae. Coix seed is one

of the traditional Chinese medicines and has various efficacies, like clearing damp and promoting diuresis, invigorating spleen and
checking diarrhea, clearing heart and eliminating pus. But the research on Coix mainly focuses on the pharmacological activity and
development of functional food, and the research on pharmacognosy is not so much. There exist many problems such as unclear origin,
chaos of varieties, inaccurate use of germplasm resources for a long time. With the vigorous development of molecular biology in recent
years, a variety of modern biotechnology has been used for pharmacognosy study of Coix and this provides strong support for the
protection and sustainable development of Coix genetic resource. This article summarizes the origin and evolution, classification,
cytology and pharmacognosy research progress of Coix, in order to reveal genetic structure and phylogenetic relationship with related
species from the molecular level, and also to provide guidance for the development and use of the excellent genes of Coix germplasm
resources.
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前言

薏苡(Coix lacryma-Jobi L.var.ma-yuen (Roman.) Stapf)为禾

本科黍亚科蜀黍族植物,早在春秋战国时期，薏苡在我国就有

广泛种植，由于其生长的地理环境、气候及栽培条件的差异使

薏苡种质资源非常丰富。因此对薏苡资源进行鉴定和分类，明

确其亲缘进化关系尤为重要。薏苡仁是薏苡的成熟果仁，是我

国传统中药材之一，具有利水渗湿，健脾止泻，清热排脓的功效
[1]，并且具有很高的营养价值，其蛋白质含量高达 14.70-19.80
% [2]，远远超过稻米、小麦、玉米和小米。薏苡仁还含有丰富的矿

物元素，如镁、钙、铁、锌、锰等[3]。早期药理学研究显示薏苡仁具

有解热、镇痛、镇静作用，近年来又陆续报道了薏苡仁抗肿瘤[4]、
免疫调节、降血糖[5]、降血脂[6]、抗病毒[7]等方面的药理活性。因

此，薏苡仁具有很大的药品和功能食品开发潜力。

近年来薏苡分子生药学研究日益受到重视,同时优异薏苡

种质资源的开发和利用对于提高药材质量和疗效以及新型产

品研发至关重要。为此，本文从薏苡的起源与进化、种属分类、
细胞学及生物学四方面对薏苡近年来生药学研究进展加以归

纳总结，为薏苡优异基因的发现和种质资源的拓宽提供理论支

持。

1 薏苡的起源与进化研究

1.1 传统的起源与进化学说

薏苡为禾本科黍亚科蜀黍族植物 （见图 1）。大量研究证

明，禾本科植物起源于热带森林或林缘的开放生境。禾本科亲

缘关系工作组（Grass Phylogeny Working Group）[8]通过对禾本

科植物叶绿体基因组限制性位点图谱、部分染色体基因组测序

及核基因的研究，绘制了禾本科家族的进化图。禾本科起源于
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图 1 禾本科主要属进化简图（笔者依据文献自行绘制的进化简图）

Fig. 1 The evolution diagram of the major tribes in grass family(This

diagram is drawn by the author based on literature)

55-70 mya（million years ago），然后不断进化成四个主要的亚

科：竹亚科（Bambusoideae），早熟禾亚科（Pooideae），画眉草亚

科（Chloridoideae），黍亚科（Panicoideae），这四个亚科占禾本科

植物的 90 %。黍亚科和画眉草亚科从同一祖先演化而来，它们

沿着相似的方向进化且画眉草亚科的分化早于黍亚科[9]。黍亚

科进化为黍族和蜀黍族两个分支，蜀黍族继续分化为玉米属、
薏苡属、甘蔗属和高粱属等（见图 1）。随着地理环境、气候及栽

培条件的差异和变化，薏苡属又发展成为丰富多样的种类。
1.2 分子进化研究进展

种子储藏蛋白按照溶解性不同可以分为四大类：清蛋白

（albumins）、球蛋白（globulins）、醇溶蛋白（prolamins）和谷蛋白

（glutelins），其中含量较丰富的是醇溶蛋白，约占种子储藏蛋白

总量的 50 %左右。醇溶蛋白按照分子量和溶解性差异又可分

为 α-（22 KD、19 KD 两种），β-，γ-，δ- 醇溶蛋白四类。α- 醇溶

蛋白占种子醇溶蛋白的 70 %以上，玉米和甘蔗中含有全部四

种醇溶蛋白，薏苡和高粱中只有 α- 和 γ- 醇溶蛋白[10]。综上可以

看出 22 KD α- 醇溶蛋白是谷物种子贮藏蛋白所共有的，因此

能够以此来研究薏苡与其近缘植物的进化关系。
Laura 等对薏苡及近缘植物玉米、高粱和甘蔗的 22 KD α-

醇溶蛋白基因序列进行对比研究得出，薏苡及玉米、高粱的 22
KD α- 醇溶蛋白基因具有高度同源性，其结构基因和调节基因

起源于一个共同的祖先[9]。画眉草亚科、早熟禾亚科和黍亚科植

物都有 22 KD α- 醇溶蛋白，而禾本科其它亚科没有 22 KD α-
醇溶蛋白，意味着 22 KD α- 醇溶蛋白基因家族是在画眉草亚

科、早熟禾亚科和黍亚科与其它亚科分离之后形成的，大约在

50 mya[11]。对这些醇溶蛋白的基因序列进行研究发现，玉米、高
粱、甘蔗和薏苡四种植物起源于共同的祖先，22 KD α- 醇溶蛋

白是 α- 醇溶蛋白的祖先。大约 5-9 mya 分成两个谱系，薏苡属

谱系（只包括薏苡）和高粱 / 甘蔗谱系（包括玉米，高粱，甘蔗），

高粱 / 甘蔗谱系又经过进化形成独立的物种[12]。
将现代分子生物学应用到进化研究领域，实现了微观与宏

观的结合，今后该领域将会在薏苡基因组结构的形成与演化、
进化的动力等方面有进一步的突破。

2 薏苡属植物的分类

由于薏苡属染色体数目变化很大，种类多而且存在许多过

渡态，再加上种内变异和种间边界重叠，因此薏苡属植物分类

较模糊和混乱[13]。2005 版中国植物志对薏苡种及变种进行了详

细分类，为薏苡资源的鉴定、分类以及合理开发利用薏苡资源

提供了极为重要的科学依据。
早在 20 世纪 90 年代就有学者根据遗传变异和核型演化

将薏苡分为 7 种（3 个种 4 个变种），3 个种即小果薏苡种（Coix
puelllarum Balansa）、长果薏苡种（Coix stenocarpa Balansa）和薏

苡种（Coix lacryma jobi L.）。薏苡种内根据总苞特征分为 4 个

变种，即薏苡变种 （var. lacryma-jobi L.）、菩提子变种（var.
monilifer Watt.）、薏米变种（var. mayuan (Roman) Stapf）和台湾

薏米变种（var. formosana Ohwi）[14]。后来在广西西南部首次发

现并收集到水生薏苡种（Coix.aquatica Roxb.），将薏苡属的种类

增加至 8 种。
2005 版中国植物志记载，薏苡属植物约含 10 种，分布于

热带亚洲。我国有 5 种 2 变种，分别为水生薏苡（C.aquatica
Roxb.）、小珠薏苡（C.puellarum Balansa）、薏米（Coix chinensis
Tod.）、薏苡（C. lacryma-jobi Linn）、窄果薏苡（C.stenocarpa Bal-
ansa）。薏米分为 2 个变种，薏米（C.chinensis var.chinensis）和台

湾薏苡（C. chinensis var. formosana）。薏苡也包含 2 个变种，原

变种薏苡（C. lacryma-jobi var. lacryma-jobi，本草菩提子）和变

种念珠薏苡（C. lacryma-jobi var.maxima Makino）[15]。

3 薏苡细胞学研究进展

庄体德等对我国 12 个省区的 18 份薏苡材料进行染色体

核型分析，发现染色体数量均为 2n = 20，但核型和核型公式不

同 [14]。对薏苡属的川谷 （Coix lacryma-jobi L.） 和薏苡（Coix
lacryma-jobi L.var.frumentac Makino） 的核型和 C- 带带型进行

研究，发现二者的核型和 C- 带带型均十分相似，表明二者亲缘

关系较近。但某些染色体位次、随体大小有差异，既表现了种的

特异性，也反映了这两个种在进化过程中趋异程度较高[16]。
1999 年，马建霞[17]用同工酶谱对薏苡属 2 种 1 变种的遗传

多样性水平进行了研究，发现薏苡、念珠薏苡（薏苡的变种）和

薏米在 AAT（天冬氨酸转氨酶）、DIA（还原型辅酶 I 心肌黄

酶）、GDH（谷氯酸脱氢酶）、PPO（多酚氧化酶）和 SOD（超氧化

物歧化酶）5 种酶水平上的变异或多样性水平相对较低（P=16.
7，A=1.2）；曾艳华[18]对薏苡、野生薏苡、水生薏苡的 POD（过氧

化物酶）和 PPO（多酚氧化酶）同工酶研究发现，不同种薏苡之

间两种酶均显示出较为明显的差异。水生薏苡两种酶带带型完

全相同，与薏苡和野生薏苡的带型差异显著，得出薏苡和野生

薏苡亲缘关系较近，而两水生薏苡与这两种类型亲缘关系较

远。

4 薏苡分子生物学研究进展

随着分子生物学的发展，薏苡在遗传图谱构建、分子标记

和优异基因克隆方面取得了一定的研究进展，具体综述如下。
4.1 薏苡遗传连锁图谱的构建

秦峰[19]以北京薏苡和武汉薏苡为亲本构建了含有 131 个

个体的 F2 作图群体。利用 AFLP、RFLP 和 SSR 等分子标记进

行遗传连锁分析，最后运用 Mapmaker/Exp 作图软件，初步构建
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图 2 薏苡分子标记遗传连锁图谱[18]

Fig. 2 Genetic linkage map of Molecular marker in Coix[18]

了薏苡的遗传连锁图，共划分为 10 个遗传连锁群。整个遗传图

谱含有 80 个 AFLP 标记和 10 个 RFLP 标记 （3 个有多态性的

SSR 标记，未能建立连锁关系），全长 1339.5 cM，平均遗传间距

14.88 cM/Marker。最大的连锁群长 379.9 cM，含有 24 个标记

（见图 2），共含有 90 个分子标记、3 个形态标记，覆盖了薏苡全

基因组。
2003 年，李雪峰[20]在秦峰工作基础上，将所用分子标记划

分为 11 个遗传连锁群。整个图谱含有 61 个 AFLP 标记和 21

个 RFLP 标记，全长 1275.7 cM，平均遗传间距 15.6 cM/Marker。
随后利用 winQTLCart 软件复合区间作图法对株高等 5 个性状

进行了 QTL 检测，共定位了 31 个。
QTL 位点：其中 8 个和茎粗相关的 QTL、3 个和株高相关

的 QTL、6 个雄穗长相关的 QTL、7 个叶长相关的 QTL、7 个叶

宽相关的 QTL。这些连锁群的构建，为今后基因的定位和分离

基因打下基础。

4.2 分子标记技术

MA[21]等采用改良的生物素 - 亲和捕获方法，构建了薏苡

的微卫星富集文库。筛选了 17 个多态性微卫星用于 30 个薏苡

材料的多样性分析，每个位点的等位基因数从 1 至 5 不等，平

均 2. 8 个等位基因。预期杂合率（HE）和多态信息含量（PIC）范

围分别为 0-0.676 和 0-0.666。另外利用微卫星基因标记法[22]对

来自中国和韩国（朝鲜）的 79 份薏苡材料进行了基因多样性和

进化关系的评估：共发现 57 对等位基因，平均每个基因座含有

3.4 对等位基因。 根据 UPGMA 算法，大多数的中国薏苡聚

为一类，而所有韩国（朝鲜）薏苡聚为另一类。统计分析表明中
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国薏苡和韩国（朝鲜）薏苡有显著不同。中国薏苡具有更高的遗

传多样性（P=95 %,HE=0.30，I=0.52），而韩国（朝鲜）薏苡基因多

样性相对较小（P=68 %,HE=0.13，I=0.24）。因此，中国薏苡是薏

苡遗传改良的优质种质资源。
Li 等利用 31 对 RAPD 随机引物，对 21 种薏苡之间的遗

传变异和关系进行了分析。共扩增出 205 个 DNA 片段，平均每

个引物 6.61 个。在扩增片段中，115 个表现出多态性，平均每个

引物 3.71 个，多态率为 56.1 %，说明这些种质在 DNA 水平有

相当大的变化，一些片段还具有种质特异性。材料间遗传相似

性从 0.301 到 0.809 不等。其中 34 对薏苡组合的遗传相似性低

于 0.40，表明它们之间存在广泛的遗传差异。16 对薏苡组合的

遗传相似性大于 0.70，显示他们有密切的亲缘关系[23]。这些分

子标记技术为薏苡遗传多样性评价、亲缘关系鉴定提供了新的

有力证据。
4.3 FISH

以四倍体栽培薏苡 （Coix lacryma-jobi，2n=20） 总基因组

DNA 为探针，对栽培薏苡、野生薏苡和水生薏苡的有丝分裂中

期染色体进行基因组荧光原位杂交，结果显示野生薏苡与栽培

薏苡在基因组染色体水平上的同源程度很高，保守序列占很大

比重[24]。韩永华等利用 FISH 对薏苡染色体的 45S 和 5S rDNA
进行了定位，结果表明：45S rDNA 序列位于薏苡第 2 号染色体

短臂上的次缢痕区和随体上，而 5S rDNA 序列则位于第 7 号

染色体长臂靠近着丝粒处，在间期核中，分别检测到两个 45S
和 5S rDNA 杂交信号，得出四倍体薏苡基因组中 45S 和 5S
rDNA 是以单拷贝形式存在的保守序列[25]。
4.4 基因克隆

Vettore1 [26]对编码薏苡 Opaque 2（O2）基因（通过识别启动

子的特定序列来激活 α- 及β- 醇溶蛋白的转录） 的 cDNA 和

基因组进行克隆，发现薏苡的 O2 基因的编码区被五个内含子

隔断，它编码一个含 408 个氨基酸的多肽，且该基因氨基酸序

列和玉米 O2 蛋白的氨基酸序列相似。它们有相同的表达模式

及结合特异性，启动子区域的基因呈现 80 %的一致性。
对薏苡中编码 DHPS（高等植物赖氨酸生物合成中天冬氨

酸途径的主要酶） 的 DapA 基因进行克隆和鉴定，发现 DapA
的开放阅读框被两个内含子隔开，它编码含 326 个氨基酸长链

的薏苡 DHPS 蛋白（与玉米 DHPS 蛋白有 95 %的相似性）。以

玉米 DHPS cDNA 做探针对薏苡基因组 DNA 进行 Southern 杂

交分析，结果显示单一强杂交带与弱杂交带共存。Northern 分

析结果表明 DHPS 在玉米和薏苡的胚鞘、胚、胚乳及根中都有

表达，但在嫩叶中几乎没有表达[27]。

5 展望

综上所述，对于薏苡的起源与进化关系、分类、细胞生物

学、分子生物学等方面的研究均取得了一定的进展。明确薏苡

与近缘植物的亲缘关系，并与现代分子生物技术相结合用于薏

苡遗传方面的研究，不仅可以最大限度的保持薏苡遗传多样

性，同时也为拓展种质资源，寻找替代品和开发新药源提供指

导。中国植物志对我国薏苡资源的明确分类，有利于薏苡资源

的正确合理利用。细胞学和分子生物学的研究表明我国薏苡资

源丰富，存在着优异基因库，为筛选薏苡优质基因进行遗传改

良奠定了基础。今后应结合野生薏苡资源的药用和食用价值的

研究，发掘其中的优质基因，进一步将这些优质基因导入栽培

薏苡遗传背景，以提高其品质和产量。
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