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轮叶党参 EST-SSR 标记的开发及在党参属中的应用 

刘新星，石有太，罗俊杰*，欧巧明，陈子萱，李忠旺 
甘肃省农业科学院生物技术研究所，甘肃 兰州  730070 

摘  要：目的  开发 EST-SSR 标记，分析其在党参属及近缘属种间的通用性。方法  利用 MISA 软件对轮叶党参在 NCBI
公布的 EST 序列进行 SSR 位点查找，Primer 3.0 软件设计引物，经 PCR 扩增和琼脂糖凝胶电泳对引物进行初步筛选，聚丙

烯酰胺凝胶电泳对所筛选的引物进行多态性检测。结果  共查找到 204 个 EST-SSR 位点，总长 5 263 bp，平均长度 25.80 bp，
出现频率为 22.97%，其中单核苷酸、二核苷酸和六核苷酸重复占比最多，分别为 36.8%、24.8%和 15.3%。单核苷酸、二核

苷酸、六核苷酸中的主要重复基元类型是 A、TG 和 CAGCTC/GTGGCA。共设计引物 112 对，以党参为模板，能够扩增出

清晰稳定条带的引物有 67 对，有效引物比率 59.82%，其中 27 对能扩增出多态性条带，多态引物比率 24.11%。随机选取 5
对引物对党参属及桔梗共 12 份材料进行 PCR 扩增，聚类结果将党参属和桔梗属分为 2 大类。结论  研究筛选出的 EST-SSR
标记能够在党参属及近缘属内进行区分鉴别，研究结果为党参种质鉴别、遗传多样性分析及资源的评价利用等提供了重要技

术手段。 
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Development of EST-SSR markers in Codonopsis lanceolata and its application in 
Codonopsis 
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Abstract: Objective  To develop EST-SSR markers and analyze its universality in Codonopsis and its related genera. Methods  
EST-SSR detection was performed by Perl program MISA. The primers were designed by Primer 3.0 software, followed by agarose 
gel electrophoresis for preliminary screening after PCR amplification, and polyacrylamide gel electrophoresis was used to detect the 
polymorphism of the selected primers. Results  A total of 204 SSRs were mined from 888 ESTs with a frequency of 22.97 %. The 
whole length was 5 263 bp and the average length of EST-SSR was 25.80 bp. Mononucleotide, dinucleotide, and hexanucleotide 
nucleotide EST-SSR were dominant, which accounted for 36.8%, 24.8%, and 15.3%, respectively. Among them, A, TG, and 
CAGCTC/GTGGCA were highly abundant in mononucleotide, dinucleotide, and hexanucleotide nucleotide repeats. Among 112 
designed primer pairs, 67 primer pairs showed ideal amplifications and the effective amplification rate was 59.82%. Moreover, 27 
primer pairs displayed polymorphic, which accounts for 24.11% of the total primers. Five pairs of primers were selected randomly to 
mark test materials, and the UPGMA result showed that 12 materials were mainly divided into two categories. Conclusion  The 
Codonopsis and its related genera can be identified by EST-SSR markers selected from our study, they could be used in germplasm 
identification, genetic diversity analysis, and resources evaluation. 
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党参属 Codonopsis Wall. ex Roxb 共 40 多种，

我国有 39 种，多产于中国西藏东南部、四川西部、

云南西北部、甘肃东部南部、陕西南部、贵州、宁

夏、青海东部、河南、山东、山西、河北、内蒙古

及东北等地区，全国各地均有大量栽培[1]。轮叶党

参 Codonopsis lanceolata (Sieb. et Zucc.) 就是其中一 
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种，也称山胡萝卜、山地瓜、羊乳。党参属中大

多数种类的根部都具有药用价值，而这些种类当

中应用最广泛的就是党参，需求量逐年递增。目

前我国党参资源破坏严重，野生资源变得稀少，

再加上混伪品大量充斥市场，因此急需对药源进

行保护。 
EST-SSR 标记是一种基于 EST（ expressed 

sequence tag）数据库，与功能基因相关的新型分子

标记。在资源鉴定、遗传图谱构建、基因定位等方

面具有潜在的应用价值。近年来，专家学者对

EST-SSR 的开发做了大量研究。SSR 按来源可分为

基因组 SSR（G-SSR）和 EST-SSR，EST 来源于基

因表达序列，是生物体某一组织特定时期的表达基

因，具有种属通用性[2]。不同物种间 EST-SSR 引物

的通用性可以丰富标记数量、提高标记的利用价

值，可应用于植物遗传育种工作，如重要农艺性状

定位、功能基因比较、遗传图谱构建等[3]。传统

SSR 引物开发需要构建基因组文库、探针杂交和克

隆测序等一系列程序，耗时且开发成本很高。近年

来更多作物 cDNA 的大规模测序及网上公布，为

基于 EST 的 SSR（EST-SSR）标记开发提供了有

利条件。目前 EST-SSR 标记已广泛应用于粮食作

物和经济作物的遗传研究中，如玉米[4]、藜麦[5]、

偃麦草[6]、荔枝[7]等。但在药用植物中，EST-SSR
开发相对较少。 

目前，在党参的分子标记研究中，学者多采用

RAPD[8]、AFLP[9]、ISSR[10]、SRAP[11]、ITS/ITS2[12]

对党参进行分析和混伪品鉴定，SSR 相关研究甚

少。李忠虎等[13]利用 G-SSR 技术筛选出 5 对引物

能够在党参遗传多样性 4 个近缘物种成功扩增，王

东等[14]分析党参转录组中 SSR 位点信息，但暂未对

引物的多态性展开进一步研究。因此笔者拟利用轮叶

党参 EST 公布信息，开发 EST-SSR 标记，分析其在

同属党参及近缘属种中的通用性，进一步为党参标记

的开发及党参资源的评价利用提供技术手段。 
1  材料与方法 
1.1  材料 

引物筛选所用的党参模板由甘肃省农业科学院中

药材资源圃提供，分析引物在党参属中通用性的材料

共 12 份，其中党参Codonopsis pilosula (Franch.) Nannf. 
2 份、轮叶党参C. lanceolata (Sieb. et Zucc.) 2 份、川党

参C. tangshen Oliv. 2 份、野生党参C. pilosula (Franch.) 
Nannf. var. pilosula 4 份，同时采集 2 份桔梗科桔梗属

植物桔梗Platycodon grandiflorus (Jacq.) A. DC. 作为外

类群，采集地点见表 1。供试材料经甘肃省农业科学院

中药材研究所石有太研究员鉴定。 

表 1  样品信息 
Table 1  Informatica of samples 

编号 名称 来源 纬度 (N) 经度 (E)   海拔/m 

1 党参 宕昌县南河乡脚力铺村 34°14′40.82″ 104°27′61.61″ 1 970 

2 党参 宕昌县哈达铺镇上罗村 34°18′88.95″ 104°24′77.43″ 2 224 

3 轮叶党参 福建省武夷山 27°62′67.50″ 117°97′94.36″ 221 

4 轮叶党参 福建省武夷山 27°62′67.50″ 117°97′94.36″ 221 

5 川党参 四川省绵阳市 32°40′85.84″ 104°52′90.36″ 865 

6 川党参 四川省绵阳市 32°40′85.84″ 104°52′90.36″ 865 

7 桔梗 甘肃省农科院中药材资源圃 36°09′88.78″ 103°68′61.58″ 1 537 

8 桔梗 甘肃省农科院中药材资源圃 36°09′88.78″ 103°68′61.58″ 1 537 

9 野生党参 平凉市华亭县关山 35°15′89.40″ 106°40′23.81″ 2 307 

10 野生党参 天水市麦积区 34°34′59.26″ 106°14′56.13″ 1 088 

11 野生党参 渭源县会川镇太白山 34°99′70.48″ 104°03′48.10″ 2 266 

12 野生党参 陇南市康县 33°32′93.64″ 105°60′85.33″ 1 246 
 
1.2  方法 
1.2.1  EST-SSR 引物设计与筛选  从 NCBI 上下载

轮叶党参的全部 EST 序列，使用 MISA 软件进行

SSR 位点搜索，搜索原则设置：SSR 重复最低长度

为 18 bp，单核苷酸、二核苷酸、三核苷酸、四核

苷酸、五核苷酸和六核苷酸重复最低次数为 20、9、
6、5、4 和 3 次，间隔不完全重复的 SSR 位点不列

为搜索对象。利用 Primer 3.0 对 SSR 位点的侧翼序
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列进行引物设计。引物设计的原则为 EST 序列长度

大于 200 bp，SSR 序列的开始和结束位置分别距 5’
和 3’端不少于 20 bp，引物长度 18～24 bp，退火温

度 Tm值 40～60 ℃，上游和下游引物的 Tm值相差

不大于 5 ℃，GC 含量 40%～60%，且上游和下游

引物的GC含量相差不要太大，产物预期长度 100～
500 bp。对各条引物的最佳退火温度进行试验，以

每条引物的解链温度（Tm值）为参考，上下各浮动

5 ℃，通过梯度 PCR 仪自动生成 8 个温度梯度，以

扩增条带多且明亮、背景清晰者为最适温度选择。 
1.2.2  样品 DNA 提取  样品由硅胶颗粒迅速干燥

后带回，每个样品取约 50 mg，用液氮研磨，采用

天根的植物提取基因组试剂盒进行样品 DNA 的提

取，提取完成后用 1%的琼脂糖凝胶电泳进行样品

质量的检测，并用紫外分光光度计测定其质量浓度

和纯度，将 DNA 稀释至 20～50 ng/μL，4 ℃保存

备用。 
1.2.3  PCR 扩增和产物检测  PCR 扩增体系总反

应体积 15 μL，包括 2×Taq Master Mix 7.5 μL，
DNase-Free Water 4.5μL，Forward Primer 1 μL，
Reverse Primer 1 μL，党参基因组 1 μL。反应程序：

95 ℃热启动 3 min，95 ℃变性 45 s，48～65 ℃退

火 30 s，72 ℃延伸 1 min，34 个循环后，72 ℃延

伸 5 min 后结束。PCR 产物在 1%的琼脂糖凝胶下

检测，用 6%的非变性聚丙烯酰胺凝胶电泳分离扩

增产物，银染色法进行多态性检测。 
1.2.4  数据分析  采用人工读带的方法，将电泳图

上可重复的、易分辨的条带记为“1”，同一位置无

带计为“0”，建立原始数据矩阵。利用 EXCEL 软

件统计分析数据，NTSYS 软件的 UPGMA 进行聚

类分析。 
2  结果分析 
2.1  轮叶党参 EST-SSR 的分布特征 

搜索共得到 SSR 204 个，总长 5 263 bp，平均

长度 25.80 bp，占全部 EST 序列数的 22.97%。由表

2 可见，轮叶党参具有丰富的 EST-SSR 类型，单核

苷酸及二、三、四、五、六核苷酸重复均有出现，

但不同核苷酸重复类型出现的频率不同。其中以单

核苷酸、二核苷酸和六核苷酸重复基元类型为主，

分别占 43.63%、29.41%和 18.1%。从表 3 看出，单

核苷酸中以比例高达 97.75% 的 A 基元重复类型为

主，二核苷酸中以占比 53.33%的 TG 基元重复类

型为主，三核苷酸重复类型最高的是 ATA 基元， 

表 2  轮叶党参 EST-SSR 类型 
Table 2  Type of EST-SSR in C. lanceolata 

基序类型 数量 占比/% 

单核苷酸 89 43.63 

二核苷酸 60 29.41 

三核苷酸 13 6.37 

四核苷酸 1 0.49 

五核苷酸 4 1.96 

六核苷酸 37 18.10 

表 3  基于主要重复类型的 EST-SSR 分布 
Table 3  Distribution of EST-SSR based on motif sequence 
type 

主要重复基序 数量 占比/% 

A 87 97.75 

TG 32 53.33 

AG/GA 10 16.66 

TA 7 11.66 

TC 7 11.66 

ATA 6 46.15 

CAA 4 30.77 

CGATC 4 100.00 

CAGCTC 8 21.62 

GTGGCA 6 16.22 
 
占 46.15%，五核苷酸虽然在全部 SSR 中占比少，

但是它的重复基元类型只有 1 种 CGATC，六核苷

酸重复基元类型中，CAGCTC 和 GTGGCA 所占比

例较高，分别为 21.62%和 16.22%。 
2.2  轮叶党参 EST-SSR 引物在党参中的通用性 

下载公共数据库 NCBI 的轮叶党参 EST 序列

888 条，利用 MISA 软件搜索得到含 SSR 的序列 204
条，共合成引物 112 对，扩增片段在 100～500 bp。
在党参中能够扩增出清晰稳定条带的引物有 67 对，

有效扩增率 59.82%，其中能扩增出多态性条带的引

物有 27 对，多态性引物扩增率为 24.11%。27 对

EST-SSR 引物在党参中共扩增出 118 个位点，每对

引物扩增位点数为 2～8 个，平均为 4.37 个，多态

性位点 109 个，平均多态性比率（PPB）为 92.37%，

引物信息见表 4。 
2.3  SSR 基元类型在党参中的扩增差异 

轮叶党参 EST 序列中，共有 38 种重复基元类

型，以单核苷酸、二核苷酸和六核苷酸重复为主。

所筛选出的 EST-SSR 引物，各核苷酸重复类型的有 
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表 4  27 对 EST-SSR 引物信息 
Table 4  Primer information for 27 pairs of EST-SSR 

引物编码 方向 引物序列 基元类型 总位点数 多态性位点数 PPB/% 
DS85 F 

R 
AGCAGAGCAAAAGGCAAAAG 
TTAAATTTGGCCCCAAACAA 

(TA)10  2  2 100.00 

DS92 F 
R 

GCCGGGGGAGATAGAGAG 
TCCAATGCCGACAACATTTA 

(AG)14  4  4 100.00 

DS116 F 
R 

AAAGTGCAAAGGTTGTTGGG 
TAAAATCGAATGGGCCAAAG 

(A)27  5  4 80.00 

DS75 F 
R 

AGGTTTTCGTTACGCCTCCT 
AAAACAAAACAATCGCCGTC 

(GTGGCA)3  7  6 85.71 

DS89 F 
R 

AAAATAATTGTGGCCCATGC 
TAAAAGAGGGGAGGATGGCT 

(CAGCTC)3  8  6 75.00 

DS120 F 
R 

AATGAATTCTGCCACTTCGG 
AATGTACCCAATTGCCCCTT 

(ATA)12  7  7 100.00 

DS86 F 
R 

ACCCGTGTGGTTGATTTGAT 
AAAAAGAAATGGGGCCAAAG 

(A)32  7  6 85.71 

DS115 F 
R 

AATGAATTCTGCCACTTCGG 
AATGTACCCAATTGCCCCTT 

(ATA)12  6  6 100.00 

DS13 F 
R 

ATCAACATTGCTGCTGTTGC 
CAAGTTTTAAATCGCCTGGG 

(A)110  2  2 100.00 

DS87 F 
R 

AGCGAGGTCAGGTGCATACT 
GAGGAGTTAGAAGCCCCCAC 

(TG)16  7  7 100.00 

DS61 F 
R 

TCGTATCATCCCCCTCTTCA 
AATTTCATGGCTCAAGTGGC 

(TC)13  5  5 100.00 

DS24 F 
R 

AGGGTGCAAGATGTACCCAG 
TCGTTTATACAAAAGCAAGGCA 

(TG)14  3  3 100.00 

DS06 F 
R 

AATGAATTCTGCCACTTCGG 
AATGTACCCAATTGCCCCTT 

(ATA)12  4  4 100.00 

DS22 F 
R 

CAGCAATCATGGTCCCTTCT 
TACATTTTGGGGAAACCCAC 

(TC)10  2  2 100.00 

DS35 F 
R 

CACCTGCAAATGATGAGTGG 
CATGCAAAAGCTTGCTGAAG 

(A)79  5  5 80.00 

DS41 F 
R 

TACAGTGGGGAGACCAGGAG 
CACCGTAGCAAGGGGATTTA 

(TTTTGG)3  2  2 100.00 

DS65 F 
R 

AGTGTCGAGAGGGAAGGGAG 
CAACTGCAGCATCAAAGGAA 

(CA)13  4  4 100.00 

DS74 F 
R 

TAAACCCCAGGTCCTCAACA 
GTAGGGGCAAAACGTTTGAA 

(TGG)6  4  4 100.00 

DS76 F 
R 

ACCCTCATTCTTGGTGTTGC 
CCGCATGATAAGCTTGTTGA 

(TG)14  3  3 100.00 

DS100 F 
R 

TTAGTACCCCGTTCTGCGTC 
TTTAAAAGGTCACATCGCCC 

(ATA)12  3  2 100.00 

DS92 F 
R 

GCCGGGGGAGATAGAGAG 
TCCAATGCCGACAACATTTA 

(AG)14  1  1 100.00 

DS97 F 
R 

CCCCTAGCCAATTAGCCATT 
AAACACGGTGGATACGCTTC 

(GA)9  8  6 75.00 

DS122 F 
R 

AGGGTGCAAGATGTACCCAG 
TCGTTTATACAAAAGCAAGGCA 

(TG)16  4  3 75.00 

DS128 F 
R 

CTTCTCTCTCGTATTGGCCG 
TGTATCTTTGGCTTACCGGG 

(GGTGTC)3  4  4 100.00 

DS129 F 
R 

GACCACGCCTCCATTTTCTA 
CGAGGAGTAGAATTGGCTCG 

(GCAGCC)4  6  6 100.00 

DS124 F 
R 

AGGGTGCAAGATGTACCCAG 
CGTGTATACAAAAGCAAGGCA 

(TG)16  3  3 100.00 

DS106 F 
R 

GTCTCCCTCACTCCCTCCTT 
ATCATGATCCATCCAACGGT 

(CT)9  2  2 100.00 

合计    118 109  
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效引物比例介于 0～80.00%（表 5），三核苷酸重复

的有效引物数比例最高，为 80%，其次是二核苷酸

和六核苷酸重复，分别为 61.22%和 62.50%，四核

苷酸重复未得到有效引物。各核苷酸重复类型的多

态引物比例介于 0～50.00%，多态性引物数比例最

高的基元类型仍然为三核苷酸重复，占 50%，其次

是二核苷酸，占 26.53%，单核苷酸重复占 23.53%，

四、五核苷酸重复均未得到多态性引物。根据表 2
统计，多态性引物中，单核苷酸以基元 A 重复为主，

二核苷酸基元类型以 TG/AG 为主，TA、TC/CT、
CA、GA 均有分布，三核苷酸基元类型以 ATA 重

复类型最多。 
2.4  EST-SSR 引物在党参属及近缘属中的应用 

选取党参、川党参、轮叶党参、野生党参及近 
表 5  不同核苷酸重复 EST-SSR 的 PCR 扩增 

Table 5  PCR amplication of repetited EST-SSR markers 
with different nucleotide 

核苷酸重复类型 引物数 有效引物数 (占比/%) 多态性引物数 (占比/%)

单核苷酸 17 8 (47.06)  4 (23.53) 

二核苷酸 49 30 (61.22) 13 (26.53) 

三核苷酸 10 8 (80.00) 5 (50) 

四核苷酸 1 0 (0) 0 (0) 

五核苷酸 3 1 (33.33) 0 (0) 

六核苷酸 32 20 (62.50) 5 (15.63) 

总和 112 67 (59.82) 27 (24.11) 

缘属桔梗为材料，从 27 对多态性引物中随机选取 5
对进行聚丙烯酰胺凝胶电泳检测。图 1 可以看出，

仅一对引物 DS61 就能够将 4 种党参和 1 份桔梗有

效区分，引物 DS35 和 DS100 相结合也可以将 5 种

不同种质进行区分。图 1-C中利用引物DS100扩增，

在 275 bp 和 400 bp 处的差异片段为轮叶党参所特

有，该条带能将轮叶党参与其他党参区分开来。聚

类分析结果（图 2）看出，在阈值 0.52 时可将 12
份材料分为 2 大类，党参属党参、轮叶党参、川党

参和野生党参聚为一大类，桔梗单独聚为一类，表

明筛选出的 EST-SSR 引物能够在党参与其近缘属

间进行区分。党参属内，轮叶党参单独成群，川党

参与野生党参遗传距离近聚为一类，栽培党参聚为

一类，表明 EST-SSR 引物能够对党参属种间进行有

效鉴别。 
3  讨论 
3.1  轮叶党参 EST-SSR 标记的开发 

SSR位点的多态性是由重复基元数量和基元碱

基数不同所产生的简单序列长度多态性（simple 
sequence length polymorphism，SSLP）和随机扩增

微卫星多态性（ random amplified mcirosatellites 
polymorphism，RAMP）共同决定的。本研究下载

轮叶党参全部EST序列888条，搜索共得到SSR 204
个，总长 5 263 bp，平均长度 25.80 bp，占全部 EST
序列数的 22.97%。SSR 基元重复类型丰富，主要以 

A 

 
A-引物 DS35  B-引物 DS61  C-引物 DS100  1～12-样品编号  M-Marker 

A-primer DS35  B-primer DS61  C-primer DS100  1—12-samples number  M-Marker 

图 1  部分标记对 12 份材料的扩增电泳图 
Fig. 1  Amplification of 12 tested materials by part of primers 
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图 2  12 份供试材料聚类图 
Fig. 2  Cluster analysis dendrogram for 12 tested materials 

单核苷酸、二核苷酸和六核苷酸重复为主。根据已

有报道，大多数植物的 EST-SSR 以三核苷酸和二核

苷酸重复类型为主，但主要的重复基元类型并不相

同[15]，这与本实验研究结果有所差异。但是，针对这

些 SSR，本实验设计引物并进行通用性分析结果表

明，有效引物数比例较高的是二核苷酸、三核苷酸和

六核苷酸重复，多态性引物数比例较高的则是二核苷

酸和三核苷酸重复。进一步分析其重复基元，发现含

有重复基元A、TG/AG 和ATA 的 SSR 引物多态性高，

GC 基元重复未见到。本研究中，单核苷酸、二、三

和六核苷酸重复率较四、五核苷酸更为丰富，这可能

与四、五核苷酸的变异更容易引起移码突变、受到更

强的自然选择压力有关[16]。另外，轮叶党参中出现的

大量六核苷酸重复，在以往研究的大多作物中，六核

苷酸重复基元类型均不常见且所含比例较低，曾在甘

薯[17]、玉米[18]和萝卜[19]等中见到报道，这些可能与物

种本身的基因组或转录组序列差异性有关。 
3.2  EST-SSR 标记为党参属的鉴别和遗传分析提

供资源 
通过聚类分析，可将栽培党参、川党参、轮叶

党参、野生党参和桔梗进行区分。其中野生党参与

川党参的遗传距离较与栽培党参的遗传距离近，这

可能是采集的 2 份川党参种源来源有别于长期人工

栽培的党参。陈大霞[11]对川党参的分子标记研究中

曾提到，川党参的种源十分混杂，主要有野生种、

半野生种和驯化的栽培种，而一些药农的零星栽

培，更多的是自留种或直接采集当地野生种子用于

生产。采集栽培党参材料的宕昌县，是甘肃党参的

主产地，人工栽培历史深远，其种源较川党参统一。 
分子标记的种间通用性可降低其开发成本，提

高利用效率，促进遗传研究较薄弱物种的分子遗传

学研究。而分子标记技术中，RAPD 技术重复性差、

不稳定；AFLP 虽然稳定可靠，但成本高、对 DNA
质量要求高，实验程序复杂、工作量大；ITS 条形

码仅可用于药用植物及其易混伪品的鉴定，对种内

鉴别能力有限；SSR 标记具有共显性、高度可重复、

多态性丰富、对 DNA 质量要求低、可通过 PCR 快

速检测，是遗传学背景研究非常有效的工具。缺点

是 SSR 标记具有特异性，必须进行 PCR 检测，存

在引物开发问题。本实验利用公共数据库中轮叶党

参 EST 信息开发 SSR 引物，方法快速、通量大、

成本低，并通过筛选共获得 27 对多态性引物，占

总设计引物数的 24.11%，为党参属及近缘属的种内

种间鉴别及遗传多样性分析奠定基础。 

1
2
5
6
9

10
12
11
3
4
7
8

0.43           0.58           0.72          0.86           1.00
相似系数 

4  结论 
党参属为药用资源丰富的重要类群，属内药用

植物种类繁多、种间关系复杂，常用药材存在替代

混用等情况。利用 GenBank 公共 EST 数据库成功

开发出 27 对 EST-SSR 标记，这些标记具有良好的

稳定性和多态性。(A)n、(TG/AG)n 和 (ATA)n 核苷

酸重复多态性高，可作为党参 SSR 引物设计的首

选。随机筛选出的 3 对引物 DS35、DS61 和 DS100，
不仅能将党参属与桔梗属区分，还能将属内党参、

川党参、轮叶党参及野生党参 4 种种质完全区分，

表明通过轮叶党参 EST 开发的 SSR 标记在党参属

种间通用性高，能够作为党参种质鉴别、资源评价

及遗传多样性研究的重要工具。 
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