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摘  要: 目的  评估不同 DNA 条形码技术在梅花鹿鹿茸和马鹿鹿茸中的鉴定能力。方法  以线粒体细胞色

素氧化酶 I 基因(cytochrome oxidase I gene, COI)和线粒体细胞色素 b 基因(cytochrome b gene, Cytb)为靶基因对

鹿茸样品进行鉴定, 并对两种基因的鉴别能力进行比较。结果  Cytb 对梅花鹿和马鹿的鉴别效率高于 COI，

且可以将所有鹿茸鉴定至种水平。将 Cytb 作为目标片段, 建立了鹿茸中物种来源鉴定的 DNA 条形码方法。

利用该方法对市场上销售的 53 份鹿茸样品进行标签符合性鉴定。发现仅有 21 份样品与标签标识物种相符; 25

份样品存在将低价鹿茸标为高价鹿茸的现象; 7 份样品缺少明确的物种信息。结论  本研究建立了基于 Cytb

片段的鹿茸物种来源 DNA 条形码鉴定技术, 可以有效鉴定出市售鹿茸样品的物种来源, 并发现鹿茸市场存在

虚假标签标识现象。本研究结果可以为监管部门规范鹿茸产品标签标识提供技术支撑。 
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Research on DNA barcoding authentication for species origin of deer antler 
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ABSTRACT: Objective  To assess the capabilities of DNA barcoding technology in identifying different Cervus 

nippon antler and Cervus elaphus antler. Methods  Mitochondrial cytochrome oxidase I gene (COI) and 

mitochondrial cytochrome b gene (Cytb) were used as target genes to identify antler samples, and the discriminatory 

ability of the two genes was compared. Results  Cytb was more efficient than COI for discriminating between 

Cervus nippon and Cervus elaphus, and could identify all antlers to the species level. Thus, Cytb was used as the 

target fragment to establish a DNA barcoding method for species origin identification in deer antlers. Fifty-three 

antler samples sold in the market were identified for label conformity using this method. Only 21 samples were 

consistent with the labeled species; 25 samples were found with the substitution of high valued species by low-value 

species; 7 samples lacked specific information on the species. Conclusion  This study has established a DNA 

barcoding technology based on Cytb to identify the species origin of deer antlers, which can effectively identify the 

species of commercial deer antlers and find mislabeling in the antler market. The results of this study can provide 
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technical support for the regulatory authorities to regulate the labeling of antler products. 

KEY WORDS: deer antler; DNA barcoding; cytochrome b gene; species identification 
 
 

0  引  言 

鹿茸为鹿科动物梅花鹿(Cervus nippon)或马鹿(Cervus 

elaphus)的雄鹿未骨化而密生茸毛的幼角 [1], 为我国传统

的名贵中药材和食材。近年来, 通过对鹿茸药理活性成分

及作用的研究发现, 鹿茸对一些生理功能具有调节作用, 

保健功效显著[2‒5]。随着鹿茸及鹿茸食品、保健品等深加工

产品的需求量快速增长, 国际和国内市场上的鹿茸及其加

工制品存在用鹿茸混伪品以假乱真、以次充好等不同程度

的掺假情况[6]。因此, 迫切需要建立一系列的鹿茸真伪鉴

别方法, 用以规范市售鹿茸的商品标签符合情况, 合理制

定不同物种来源鹿茸的质量标准。 

传统的鹿茸物种鉴定主要依赖形态学鉴定方法[7], 但

形态学鉴定对鹿茸完整度要求较高, 且对鉴定人员的专业

能力要求较高, 不适宜加工产品的鉴定。由于生物活性物

质容易受到季节、产地和环境等因素的影响, 理化鉴定方

法在鹿茸产品的鉴定方面存在一定的局限性。而基于核酸

的分子生物学检测技术对物种的判别基质是遗传物质, 可

以克服形态学破坏和环境因素的影响。常用于鹿种鉴定的

分子生物学检测技术包括限制片段长度多态性(restriction 

fragment length polymorphism, RFLP)[8]、DNA 单链构象多

态性(single strand conformation polymorphism, SSCP)[9]和

DNA 条形码[10]等技术。其中, RFLP、SSCP 等技术主要针

对已知物种的检测, 受遗传中位点变化的影响, 易导致错

判。DNA 条形码的技术核心是利用公认的通用引物扩增某

基因区段, 测序后通过数据库比对获得物种信息, 可用于

未知样品的物种鉴定[11‒12]。相比于核基因, 线粒体 DNA

具有更大的基因拷贝数, 所以在加工过程中更容易保存, 

经常作为遗传进化的分子标记[13]。 

基于线粒体 DNA 的线粒体细胞色素氧化酶 I 基因

(cytochrome oxidase subunit I, COI)或线粒体细胞色素 b 基

因(cytochrome b gene, Cytb)常被用于鹿种来源鉴定[14‒17]。

在本研究中, 选用 COI 片段和 Cytb片段进行鹿茸鹿种的鉴

别, 并比较了两个靶基因的物种鉴别能力, 针对目前国内

外市场上鹿茸标签标识不明的现状, 利用 DNA 条形码技术

对市售鹿茸制品进行鉴定, 并初步调研了市售鹿茸商品的

标签符合度, 以期为市售鹿茸产品的市场监管提供参考。 

1  材料与方法 

1.1  材料与试剂 

鹿茸样品: 共收集到 25 份鹿茸样品 , 其中梅花鹿

(Cervus nippon)鹿茸样品和马鹿(Cervus elaphus)鹿茸样品各

10 份, 驯鹿(Rangifer tarandus)鹿茸 4 份, 麋鹿(Elaphurus 

davidianus)鹿茸 1 份。梅花鹿鹿茸样品中, 鹿茸粉样品 9 份, 

经长春中医药大学药学院鉴定, 梅花鹿整枝鹿茸样品 1 份, 

由中国农业科学院特产研究鹿茸实验基地提供。10 份马鹿鹿

茸样品为块状样品, 4 份驯鹿鹿茸样品为片状样品, 由北京麋

鹿苑提供。1 份麋鹿鹿茸为块状样品, 由吉林农业大学提供。 

此外, 从药店、中药材公司和电子商务平台共收集 53

份市售鹿茸样品, 样品形态包括 42 份鹿茸粉、9 份鹿茸片、

1 份鹿茸块、1 份整枝的鹿茸。 

无水乙醇 (分析纯 , 国药集团化学试剂有限公司 ); 

2×Taq PCR StarMix(北京莱贝斯生物科技有限公司 ); 

DL2000 DNA Marker[ 宝生物技术 ( 大连 ) 有限公司 ]; 

6×buffer 上样缓冲液(北京康润诚业生物科技有限公司); 

Nucleospin®Food DNA 提取试剂盒(德国 MN 公司); 1%的

琼脂糖(北京擎科新业生物有限公司)。 

将 PCR 扩增所需的引物送去生工生物工程(上海)股

份有限公司进行合成。 

1.2  仪器与设备 

TissueLyser 2 组织研磨器(德国凯杰公司); 165-5050

电泳仪(美国伯乐公司); VersaDocTM4000MP 凝胶成像系统

(美国伯乐公司); BT323S 电子天平(感量 0.01 g, 德国赛多

利斯科学仪器有限公司); PICO17 离心机、NanoDrop One C

超微量紫外光度计(美国赛默飞科技公司); Researchplus 微

量移液器(德国艾本德公司); Veriti 96-well Thermal Cycler

梯度 PCR 仪(美国应用生物系统公司)。 

1.3  实验方法 

1.3.1  样品前处理 

对于整枝鹿茸, 用 75%的乙醇冲洗 3 次, 洗毕后切成片

状, 放入烘箱烘干, 随后将烘干后的鹿茸再切成 1 cm×1 cm

的块状; 若为片状的干鹿茸, 则直接切成 1 cm×1 cm 的块

状。将处理好的块状鹿茸样品放入组织研磨器中, 在频率

30 Hz 下研磨 60 s, 转移至离心管中, 置于 4 ℃下保存。 

1.3.2   DNA 提取及质量和浓度鉴定 

称取 100 mg 经充分研磨成粉状的鹿茸样品 , 按

NucleoSpin®Food DNA 提取试剂盒说明书进行 DNA 提取实

验操作。所得的鹿茸样品 DNA, 利用 Nano Drop ONE 超微量

分光光度计分别测定所提试样 DNA 的浓度和其在 230、260

和 280 nm 处的吸收值[18], 并通过 A260/A280的比值判断 DNA

纯度, 若提得 DNA 的 A260/A280<1.7 或 A260/A280>2.0, 则判断

DNA 中有蛋白质、酚污染或 RNA 污染。 

1.3.3  PCR 扩增及测序 

将样品 DNA 原液稀释至 10 ng/μL, 作为后续 PCR 扩
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增的模板。分别选择扩增长度为 750 bp 的 COI 基因片段和

长度为 226 bp 的 Cytb 基因片段设计的通用引物进行 PCR

扩增(表 1), 并对 Cytb 引物扩增体系的退火温度、循环数、

DNA 模板量和引物添加量进行优化。。 

PCR反应体系总体积为25 μL, 包括: COI片段的引物按表

1中1:3的比例分别加入0.5和1.5 μL(引物浓度10 μmol/L); Cytb

片段的扩增中, 添加浓度为 10 μmol/L 的上、下游引物 0.2 μL, 

DNA 添加量为 50 ng, 2×PCR Master 预混液 12.5 μL, 加无菌

去离子水补足体积到 25 μL。COI 引物的扩增程序为: 95 °C 

5 min; 94 °C 30 s, 50 °C 40 s, 72 °C 1 min, 5 个循环; 94 °C 

30 s, 55 °C 40 s, 72 °C 1 min, 35 个循环; Cytb 引物的扩增程

序为: 94 °C 5 min; 94°C 30 s, 64°C 30 s, 72 °C 30 s, 28 个循

环; 最后 72 °C 延伸 5 min; 4 °C 保存。 

DNA 扩增反应在 PCR 仪中进行。产物用 2%的琼脂

糖凝胶电泳, 随后用凝胶成像仪对扩增产物进行分析, 根

据所使用的 DNA 分子标记观察扩增的目标带的长度, 并

评估扩增产物的质量和数量。将扩增后质量合格的产物送

到生工生物工程(上海)股份有限公司进行测序。 

1.3.4  测序数据分析 

对双向测序得到的样品结果用 DNASTAR 中的

SeqMan 程序进行序列拼接和人工校正 , 然后除去拼接

后的序列两端的低质量区[21], 并将拼接后的序列去除上

游引物和下游引物区域。分别将处理后的 COI 序列用

BOLD 数据库和 GenBank 数据库比对, 确定鹿茸物种来

源; 在 GenBank 数据库中比对 Cytb 基因序列, 并通过相

似性、覆盖度和综合评价等来判断鹿茸样品的鹿种信

息。在 GenBank 数据库中下载了一些梅花鹿、马鹿、驯

鹿、麋鹿和水鹿 COI 和 Cytb 的参考序列。将下载的基因

序列与样品序列用 MEGA6.0 软件进行多序列比对分析, 

并基于邻接法(Neighbor-Joining, N-J)构建 COI 和 Cytb 系

统发育树, 然后将自展系数设置为 1000, 用 Bootstrap 检

验法比较 DNA 条形码的比对结果[22]。 

2  结果与分析 

2.1   PCR 扩增结果分析 

利用 Nano Drop ONE 超微量分光光度计测得的所有 25

个鹿茸样品的 DNA 质量浓度均大于 10 ng/μL, A260/A280 的比

值均在 1.8~2.0 之间, A260/A230 的比值均在 2.0~2.4 之间, 表明

DNA 的纯度和质量都较好, 可满足后续 PCR 扩增的要求。 

将 DNA 浓度稀释为 10 ng/μL 后作为模板对 25 份鹿

茸样品 DNA 分别进行 COI 片段和 Cytb 片段的 PCR 扩增, 

结果表明, 25 个被测的鹿茸样品 DNA 对 COI 目的片段的

扩增长度在 750 bp 左右, 用 Cytb 目的片段的扩增长度在

226 bp 左右, 均能得到清晰明亮的目标条带(图 1~2), 说明

这 25 份鹿茸样品可用于后续的基因测序分析。 

2.2  COI 与 Cytb 对鹿茸的物种鉴别能力分析 

长度约为 650 bp 的 COI 片段是公认的动物物种鉴定

DNA 条形码[23‒24], 其参考序列数据库包括 BOLD 数据库

(www.barcodinglife.org)[25]和 NCBI 的 GenBank 数据库

(https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi)[26], 结合这两种数

据库的比对结果更能确定 COI 基因识别结果的正确性[27]。

本研究将对 25 份鹿茸样品中扩增获得的 COI 序列, 与

BOLD 和 GenBank 数据库中的参考序列进行了比对, 发现

COI 序列的相似度均为 100%(表 2)。研究表明, 同一物种

间 COI 分离的遗传距离小于 1.5%[28], 所以将鹿茸扩增产

物的 COI 序列进行比对时, 若比对相似度≥98.5%时可判定

为同一物种。在 25 份鹿茸样品中, 编号 1~10 的 10 份梅花 

 
表 1  PCR 扩增引物 

Table 1  PCR amplification primers 

扩增区域 引物名称 引物序列 5́–3́ 比例 参考文献 

COI 

VFl-t1 TGTAAAACGACGGCCAGTTCTCAACCAACCACAAAGACATTGG 1 

[19] 
VFld-t1 TGTAAAACGACGGCCAGTTCTCAACCAACCACAARGAYATYGG 1 

VFli-tl TGTAAAACGACGGCCAGTTCTCAACCAACCAIAAIGAIATIGG 3 

LepFl-t1 TGTAAAACGACGGCCAGTATTCAACCAATCATAAAGATATTGG 1 

 VRl-t1 CAGGAAACAGCTATGACTAGACTTCTGGGTGGCCAAAGAATCA 1  

 VRld-t1 CAGGAAACAGCTATGACTAGACTTCTGGGTGGCCRAARAAYCA 1  

 VRli-t1 CAGGAAACAGCTATGACTAGACTTCTGGGTGICCIAAIAAICA 3  

 LepR1-t1 CAGGAAACAGCTATGACTAAACTTCTGGATGTCCAAAAAATCA 1  

Cytb 
Cervus-F TCATCGCAGCACTCGCTATAGTACACT 1 

[20] 
Cervus-R ATCTCCAAGCAGGTCTGGTGCGAATAA 1 
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注: A: COI 基因; B: Cytb 基因; M: DL 2000 分子量标准; 1~10: 梅花鹿鹿茸样品; 11~20: 马鹿鹿茸样品; b: 空白对照。 

图 1  梅花鹿鹿茸和马鹿鹿茸样品 COI 和 Cytb 基因片段的 PCR 扩增结果 

Fig.1  Electrophoresis results of PCR products of Cervus nippon antler and Cervus elaphus antler samples using COI and Cytb barcodes 

 
 

 
 
 

注: A: COI 基因; B: Cytb 基因; M: DL 2000 分子量标准; 1~4: 驯鹿鹿茸样品; 5: 麋鹿鹿茸样品; b: 空白对照。 

图 2  驯鹿鹿茸和麋鹿鹿茸样品 COI 和 Cytb 基因片段的 PCR 扩增结果 

Fig.2  Electrophoresis results of PCR products of Rangifer tarandus antler and Elaphurus davidianus antler samples using COI and Cytb barcodes 
 
 

鹿鹿茸、编号 21~24 的 4 份驯鹿鹿茸和编号为 25 的 1 份

麋鹿鹿茸鉴定结果与收集到的样品鹿种信息一致, 而在编

号 11~20 的 10 份马鹿鹿茸的鉴定中, 只有 2 份(编号 12、

17)马鹿鹿茸的鉴定结果与收集到的马鹿鹿茸样品信息一

致, 其余的 8 份马鹿鹿茸样品由于其所扩增的 COI 基因序

列在GenBank数据库和BOLD数据库中与梅花鹿和马鹿的

序列相似度都为 100%, 无法区分开梅花鹿鹿茸和马鹿鹿

茸(表 2)。导致这种情况出现的原因包括: (1)GenBank 数据

库对于上传的序列信息缺少专家审核环节, 因此同一物种

序列存在被标注不同名称的可能性[29]; (2)上传到数据库中的

序列本身出现了错误[30]; (3)梅花鹿是马鹿的后期分支, 在所有

鹿科动物中, 梅花鹿和马鹿的亲缘关系最近[31], 而 BOLD 数据

库和 GenBank 数据库无法区分关系密切的物种[32]。相比于

COI 序列, Cytb 序列的种间变异程度更大, 可以更好地实

现种间鉴别[33‒34]。基于 Cytb 序列比对的相似度结果表明, 

25 份鹿茸样品的序列相似度均大于 97.5%。研究表明, Cytb

的同一物种分离的遗传距离小于 2.5%[28]。所以在对鹿茸样

品的测序结果进行序列比对时, 当 Cytb 的比对相似度≥

97.5%时可判定为同一物种。利用 Cytb 序列对 25 份鹿茸样

品的鹿种来源鉴定结果与收集到的 10 份梅花鹿鹿茸样品、

10 份马鹿鹿茸样品、4 份驯鹿鹿茸样品和 1 份麋鹿鹿茸样

品物种信息一致(表 2)。 
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表 2  基于 DNA 条形码技术的鹿茸样品物种鉴定结果 
Table 2  Species identification results of deer antler samples based on DNA barcoding technology 

样品 

编号 
物种名称 

 DNA 条形码鉴定结果  

COI Cytb 

BOLD 数据库 
序列 

相似度/%
GenBank 数据库 

序列 

相似度/%
GenBank 数据库 

序列 

相似度/%

 1~10 梅花鹿鹿茸 Cervus nippon 100 
Cervus nippon 

hortulorum 
100 

Cervus nippon 
hortulorum 

100 

11 马鹿鹿茸 C. nippon 
C. elaphus yarkandensis 

100 
C. nippon 

C. elaphus yarkandensis
100 C. elaphus bactrianus 99.29 

12 马鹿鹿茸 C. elaphus 100 C. elaphus yarkandensis 100 C. elaphus yarkandensis 100 

13 马鹿鹿茸 C. nippon 
C. elaphus yarkandensis 

100 
C. nippon 

C. elaphus yarkandensis
100 C. elaphus yarkandensis 97.87 

14 马鹿鹿茸 C. nippon 
C. elaphus yarkandensis 

100 
C. nippon 

C. elaphus yarkandensis
100 C. elaphus bactrianus 97.87 

15 马鹿鹿茸 C. nippon 
C. elaphus yarkandensis 

100 
C. nippon 

C. elaphus yarkandensis
100 C. elaphus bactrianus 99.29 

16 马鹿鹿茸 C. nippon 
C. elaphus yarkandensis 

100 
C. nippon 

C. elaphus yarkandensis
100 C. elaphus bactrianus 97.86 

17 马鹿鹿茸 C. elaphus 100 C. elaphus yarkandensis 100 C. elaphus yarkandensis 100 

18 马鹿鹿茸 C. nippon 
C. elaphus yarkandensis 

100 
C. nippon 

C. elaphus yarkandensis
100 C. elaphus bactrianus 97.87 

19 马鹿鹿茸 C. nippon 
C. elaphus yarkandensis 

100 
C. nippon 

C. elaphus yarkandensis
100 C. elaphus bactrianus 99.29 

20 马鹿鹿茸 C. nippon 
C. elaphus yarkandensis 

100 
C. nippon 

C. elaphus yarkandensis
100 C. elaphus bactrianus 99.29 

21~24 驯鹿鹿茸 Rangifer tarandus 100 Rangifer tarandus 100 Rangifer tarandus 100 

25 麋鹿鹿茸 Elaphurus davidianus 100 Elaphurus davidianus 100 Elaphurus davidianus 99.34 

 

2.3  系统发育树分析 

从 GenBank 数据库下载了马鹿、梅花鹿、驯鹿、麋

鹿和水鹿的 COI 序列和 Cytb序列, 分别与本研究中扩增得

到的 25 条 COI 和 25 条 Cytb 序列进行了比对分析, 通过构

建 N-J 树以评价 DNA 条形码技术对鹿茸鹿种的鉴别能力, 

其中隐去自展值低于 50%的值(图 3)。基于 COI 基因的系

统发育树显示所收集的梅花鹿鹿茸样品与梅花鹿鹿种聚成

了一支, 马鹿鹿茸样品与马鹿鹿种聚成了一支, 驯鹿鹿茸

样品与驯鹿鹿种聚成一支, 麋鹿鹿茸样品与麋鹿鹿种聚成

了一支, 水鹿鹿种自成一支。但是在马鹿聚成的一支中出

现了一个序列号为 KY385806.1 的梅花鹿鹿种(图 3A)。基

于 Cytb 基因的系统发育树显示所收集的梅花鹿鹿茸样品

与梅花鹿鹿种聚成了一支, 马鹿鹿茸样品与马鹿鹿种聚成

了一支, 驯鹿鹿茸样品与驯鹿鹿种聚成一支, 麋鹿鹿茸样

品与麋鹿鹿种聚成了一支, 水鹿鹿种自成一支(图 3B)。基

于种内和种间遗传差异的系统发育树结果表明, 所收集的

鹿茸样品的鹿种聚类结果与所收集到的鹿种信息一致。 

基于 COI 对所收集的编号为 11~20 的 10 份马鹿鹿茸

的序列比对结果发现, 除了 2 份(编号 12、17)马鹿鹿茸的

鉴定结果与收集到的马鹿鹿茸样品信息一致外, 其余的 8

份马鹿鹿茸样品由于其所扩增的 COI基因序列在 BOLD数

据库和 GenBank 数据库中与梅花鹿和马鹿的序列相似度

都为 100%, 因此无法区分鹿种来源。通过 GenBank 数据

库的序列号信息可知, 与 8 份马鹿鹿茸样品序列匹配度为

100%的梅花鹿序列只有一条, 其序列号均为 KY385806.1。

经进化树分析发现, 序列号为 KY385806.1 的该条梅花鹿

序列在进化树结果中与马鹿聚为了一支(图 3A)。在 BOLD

数据库中, 与 8 份未鉴定出鹿种的马鹿鹿茸 COI 序列匹配

度为 100%的该条梅花鹿数据来源于 GenBank 数据库, 并

且在 GenBank 数据库的序列号为 KY385806。可知, 在

BOLD 数据库和 GenBank 数据库中, 均是该条梅花鹿序列

影响了比对结果。此外, 在对这 8 份马鹿鹿茸样品的序列

进行比对时发现, BOLD 数据库和 GenBank 数据库中与 8

份马鹿鹿茸比对时出现的所有的比对结果中只有序列号为

KY385806 的该条序列鹿种为梅花鹿, 表明该序列的物种

名称可能存在错误标记。 

由于 GenBank 数据库的序列信息由上传序列的作者

本人提供, 所传序列信息也只能由上传者修改[35], 这使得

序列的真实性由上传者控制[36]。比对时数据库中的参考序

列可能存在一定的错误[37]。在本研究中, 25 份鹿茸样品用

COI 的鉴定结果表明, 由于序列号为 KY385806 的序列信

息对 COI 比对结果的干扰, COI 在基因序列与 KY385806 的

碱基序列相近的马鹿鹿茸样品中无法实现梅花鹿鹿种和马鹿

鹿种的区分。25 份鹿茸样品用 Cytb 的鉴定结果表明 25 份鹿

茸的鉴定结果均与收集到的鹿茸物种信息一致。考虑到 Cytb

对于鹿茸的物种鉴别准确度更高, 并且近缘物种间的鉴定能

力更强, 扩增的序列长度更短, 也更适合鹿茸加工制品的鉴

定, 所以本研究选择 Cytb 基因对市售的鹿茸进行鉴定。 
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注: A: COI; B: Cytb; 自展值(>50%)显示在相关分支的上方; 样品编号与表 2 中的编号一致。 

图 3  基于 COI 和 Cytb 序列构建的鹿种 N-J 系统发育树 

Fig.3  Neighbor-joining phylogenetic tree of deer species based on sequences of COI and Cytb 
 

2.4  市售鹿茸样品的物种鉴定结果分析 

本研究利用 Cytb 对市售鹿茸鹿种进行鉴定, 并对目

前市场上销售的鹿茸商品的标签符合性情况进行了分析。

本研究共收集了 53 份市售鹿茸商品, 其中, 43 份样品标签

为梅花鹿鹿茸 (H1~H43) 、 3 份样品标签为马鹿鹿茸

(M1~M3), 剩余 7 份样品无标签标识(N1~N7)(表 3)。鉴定

结果表明基于 Cytb 的 53 份市售鹿茸产品均可鉴别出明确

的物种。 

将 DNA 条形码鉴定的物种结果与标签标识物种对比

发现, 43 份标签为梅花鹿鹿茸的商品中, 25 份(58.1%)样品

与 DNA 条形码鉴定结果不一致, 其中 23 份样品将马鹿

(Cervus elaphus)鹿茸标记为市场经济价值更高的梅花鹿

(Cervus nippon)鹿茸, 2 份(H25~H26)样品将驯鹿(Rangifer 

tarandus)鹿茸标为梅花鹿(Cervus nippon)鹿茸进行出售 , 

存在标识不符, 以次充好的现象。3 份马鹿鹿茸样品经鉴

定均与标签标识物种一致。7 份鹿茸鹿种信息未标识的样

品, 利用 Cytb 的 DNA 条形码技术对其鉴定, 可获得准确

的鹿茸物种信息。 

 
表 3  基于 DNA 条形码技术的市售鹿茸产品真实性鉴定结果 

Table 3  Authenticity identification results of commercial antler deer products based on DNA barcoding technology 

编号 标签名称 Genbank 数据库 序列相似度/% 中文鹿种名称 是否与标签相符

H1~H13 梅花鹿茸粉 Cervus nippon hortulorum 100 梅花鹿 是 

H14 梅花鹿茸骨片粉 C. nippon hortulorum 100 梅花鹿 是 

H15 梅花鹿整枝鹿茸 C. nippon hortulorum 100 梅花鹿 是 

H16 梅花鹿鹿茸骨片 C. nippon hortulorum 100 梅花鹿 是 

H17 梅花鹿茸粉 C. nippon hortulorum 100 梅花鹿 是 

H18 梅花鹿鹿茸蜡片 
C. nippon kopschi 

C. nippon sichuanicus 
C. nippon hortulorum 

100 梅花鹿 是 

H19 梅花鹿茸粉 C. elaphus hippelaphus 100 马鹿 否 

H20 梅花鹿茸粉 C. elaphus xanthopygus 
C. elaphus alxaicus 

100 马鹿 否 
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表 3(续) 

编号 标签名称 Genbank 数据库 序列相似度/% 中文鹿种名称 是否与标签相符

H21~H22 梅花鹿茸粉 C. elaphus xanthopygus 
C. canadensis songaricus 

100 马鹿 否 

H23 梅花鹿茸红粉片 
C. elaphus scoticus 

C. elaphus hippelaphus 
C. elaphus atlanticus 

100 马鹿 否 

H24 梅花鹿鹿茸粉片 
C. elaphus scoticus 

C. elaphus hippelaphus 
C. elaphus atlanticus 

100 马鹿 否 

H25~H26 梅花鹿茸粉 Rangifer tarandus granti 100 驯鹿 否 

H27 梅花鹿茸粉 C. elaphus xanthopygus 
C. canadensis songaricus 

98.75 马鹿 否 

H28 梅花鹿茸粉 C. elaphus bactrianus 99.29 马鹿 否 

H29~H43 梅花鹿茸粉 C. canadensis songaricus 
C. canadensis sibiricus 

100 
 

马鹿 否 

M1~M3 马鹿茸粉 C. canadensis songaricus 
C. canadensis sibiricus 

100 
 

马鹿 是 

N1 鹿茸粉 C. nippon hortulorum 100 梅花鹿 / 

N2 鹿茸粉片 C. nippon hortulorum 100 梅花鹿 / 

N3~N4 鹿茸红粉片 
C. elaphus scoticus 

C. elaphus hippelaphus 
C. elaphus atlanticus 

100 
 

马鹿 / 

N5 鹿茸蜡片 Cervus elaphus barbarus 
Cervus elaphus corsicanus 

100 
 

马鹿 / 

N6 鹿茸半蜡片 
C. elaphus scoticus 

C. elaphus hippelaphus 
C. elaphus atlanticus 

100 
 

马鹿 / 

N7 鹿茸块 C. canadensis 100 马鹿 / 

注: /表示标签信息不明确无法判断标签符合性。 

 

3  结  论 

本研究比较了 COI 和 Cytb 对鹿茸的鹿种来源鉴别能

力, 发现 COI 存在无法区分梅花鹿和马鹿的情况, 而 Cytb

作为靶基因的 DNA 条形码方法可以准确鉴定出鹿茸样品

的鹿种来源。因此, 本研究提出将 Cytb 作为目标片段, 建

立了鹿茸及其制品中物种来源鉴定的 DNA 条形码方法, 

并利用该方法进行市售鹿茸样品的真实性鉴定。发现所收

集的鹿茸商品存在标签不符的现象, 主要表现为将部分马

鹿鹿茸标识为价格更高的梅花鹿鹿茸进行销售。无论是出

于追求经济利益的目的, 还是由于未对鹿茸物种进行区分

而导致的标签标识物种与实际鹿茸物种不符, 都提示监管

部门需要加强对鹿茸市场的监管。本研究采用 DNA 条形

码技术的鹿茸商品鹿种来源鉴定结果表明 , 用 Cytb 的

DNA 条形码方法能准确将单一鹿种的鹿茸样品识别至种

水平, 效率高、特异性强, 可以为监管部门监控市售鹿茸

产品的标识符合性提供有力鉴定工具, 为加强我国对市售

鹿茸的市场监管提供技术支撑, 提高商品标识的规范性。 
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