
 中草药 2022 年 5 月 第 53 卷 第 10 期  Chinese Traditional and Herbal Drugs 2022 May Vol. 53 No. 10 ·3241· 

   

三七遗传改良的研究进展  

李满桥 1, 2, 3，梁绮文 1, 2，闫  静 1, 2, 3，陈中坚 4，王  勇 4，魏富刚 5，张广辉 1, 2，刘冠泽 1, 2，杨生超 1, 2* 

1. 云南农业大学 西南中药材种质创新与利用国家地方联合工程研究中心，云南 昆明  650201 

2. 云南农业大学 云南省药用植物生物学重点实验室，云南 昆明  650201 

3. 云南农业大学农学与生物技术学院，云南 昆明  650201 

4. 文山学院 文山三七研究院，云南 文山  663099 

5. 文山市苗乡三七实业有限公司，云南 文山  663000 

摘  要：三七 Panax notoginseng 作为传统名贵中药材，市场需求量大，人工种植是保障三七原料供给的主要措施之一。但

三七在种植过程中对生态环境要求苛刻，面临着生长分布区域狭窄、连作障碍严重等诸多问题，加之三七良种对三七种植产

业贡献率较低，三七品种化制度尚未建立。因此，从三七种质资源收集与鉴定、新品种选育、三七重要性状及关键基因挖掘、

分子标记开发、组学技术应用等方面对三七遗传改良工作进行整理，为今后三七的新品种选育工作提供参考。 
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Abstract: Panax notoginseng is a valuable traditional Chinese medicinal herb with large market demand. It is one of the main measures 

to ensure the raw material supply of traditional medicine. P. notoginseng has strict requirements on ecological environment, thus the 

cultivation faced many problems such as narrow growth distribution area, serious continuous cropping obstacles, and the conventional 

breeding for P. notoginseng has not been established yet. In this paper, the genetic improvements of P. notoginseng was summarized 

from the following aspects: Collection and identification of germplasm resources, breeding of new varieties, mining of key genes 

associated with important traits, development of molecular markers, and application of omics techniques were reviewed in this paper, 

in order to provide references for genetic improvement of P. notoginseng in the future.  
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三七 Panax notoginseng (BurK.) F. H. Chen.是五

加科人参属的多年生草本植物，入药部位为其干燥

的根和根茎，有活血化瘀、消肿定痛之效[1]。现代药
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理研究表明，三七总皂苷具有抗癌、调脂、修复神

经元和保护细胞等作用，临床应用于心血管及骨科

疾病的治疗[2]。三七作为中药材，质量受多种因素
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影响，品种是保障药材质量的关键因素之一。随着

三七市场需求增长，其产业规模不断壮大，种植面

积持续增涨[3]。人工种植面积的扩大，加之连作障

碍的影响，三七种植区域逐渐向非道地产区转移；

此外，三七人工种植过程中病虫害严重，农药的过

量施用，导致农药残留和重金属含量超标等诸多问

题，从而使三七安全品质下降，不利于三七产业的

可持续发展[4]。《中国药典》2020 年版对三七中重金

属及有害元素做出严格限定[5]，这就要求三七种植

过程中严格控制化肥和农药的使用量。因此，选育

优质、适产、抗性好的品种是三七产业发展的迫切

需要，也是保障三七药材安全、有效、稳定、可控

的有效手段。本文对三七品种选育的重要环节种质

资源收集和新品种选育、表型性状分析、基因组研

究以及三七重要性状解析和育种方法进行综述，同

时探讨三七育种存在的问题并展望育种的发展方

向，为从事三七育种的工作者提供参考。 

1  三七种质资源现状 

1.1  三七种质资源及其构成 

三七有 400 多年的人工栽培历史，但有关三七

种质资源收集与评价的研究相对较少。近 20 年来，

研究人员陆续开展三七资源收集和整理工作。云南

农业大学联合文山学院文山三七研究院及三七种植

企业文山市苗乡三七实业有限公司等多家单位进行

种质资源收集和评价工作，现已建立了 400 余份的

三七种质资源圃，包含了从不同地区收集且具有不

同特性的三七群体材料，以及经过人工选择、杂交、

诱变后的育种材料。同时，建立已育成的三七新品

种（良种）示范基地。研究人员将有望系统开展三

七种质资源评价，构建三七核心种质，扩大核心种

质规模，为三七今后的育种工作提供保障。 

1.2  种质资源评价及新品种保护现状 

三七种质资源评价为加快三七品种的选育提供

理论依据及技术支持，并能通过资源评价筛选出优

良种质，对育种成效进行评估[6]。三七种质资源评

价中多数为不同产地三七的评价，通过农艺性状与

分子标记结合对群体进行评价，张金渝等[7]利用表

达序列标签（expressed sequence tag，EST）-简单重

复序列标记（simple sequence repeat，SSR）对来自

文山丘北、文山马塘、文山柳井经过 3 代集团选育

筛选出的 17 份外观性状基本一致的选育品系和近

缘种进行评价鉴定，Pan 等[8]利用简化基因组测序技

术（restriction-site associated DNA sequence，RAD-

Seq）对 12 个三七种植区的 36 个样本进行分析，杨

云[9]对经过 4 代连续集团选择的三七紫茎、绿茎、

紧凑群体进行了评价，李满桥[10]对经过集团选择的

44 个三七高代群体重要农艺性状进行了评价鉴定。

通过对三七资源评价结果表明，三七个体差异大而

群体差异较小、经过集团选择的群体特异性和一致

性高于自然栽培群体。 

植物新品种保护是保障育种者权力和激励育种

单位和个人从事种质资源创新的重要保障，而植物

品种的 DUS［特异性（ distinctness）、一致性

（uniformity）和稳定性（stability）］测试是实现植物

新品种保护的技术基础，DUS 测试工作也作为品种

管理的重要手段之一。2013 年发布的三七 DUS 测

试指南极大促进了三七新品种选育工作[11]。目前，

全国已授权的三七植物新品保护有 3 件[12]，分别为

滇七 1 号、苗乡 1 号和苗乡 2 号。云南省林业与草

原局依据三七 DUS 测试指南要求，开展了三七新

品种的注册登记工作，云南农业大学和文山市苗乡

三七实业有限公司历经 15 年培育出滇七 1 号和苗

乡三七 1 号 2 个三七植物新品种，其中滇七 1 号主

要性状表现为茎杆颜色为紫色，田间抗性高，苗乡

三七 1 号主要性状表现为茎杆颜色为绿色，与自然

栽培群体相比 3 种皂苷（三七皂苷 R1、人参皂苷 Rb1

和人参皂苷 Rg1）含量高且高产。随后，利用系统

选育法培育出滇七 2 号、滇七 3 号、苗乡三七 3 号、

苗乡三七 4 号、苗乡三七 5 号等多个三七新品种（良

种）。2019 年，文山学院文山三七研究院与文山市苗

乡三七实业有限公司培育出以紫根性状为主的文院

紫七 1 号和以复叶柄夹角小为性状的苗乡三七 2 号

2 个三七新品种，集团选择为目前三七育种工作中主

要的选择方法[13]。到 2021 年为止经过登记（审定）

的三七品种（良种）共有 9 个（表 1）。 

但是三七植物DUS 测试指南中大多为肉眼直观

的判断，主观性较强，并且对育种选择群体的后代群

体的特异性、一致性、稳定性评价描述不够清晰，工

具测量量化以及分子水平应用评价较少。因此，三七

植物 DUS 测试指南的修订工作应尽快完成。 

2  三七性状变异研究 

三七栽培群体为长期栽培驯化中形成的异质杂

合群体，群体内性状差异较大，而性状差异也是三

七系统选育的重要依据。陈中坚等[14]对绿茎、紫茎、

紫绿过渡茎，以及根部断面颜色不同的三七群体研

究表明，绿茎群体产量、单株根质量高于紫茎群体， 
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表 1  三七已登记（审定）品种（良种） 

Table 1  P. notoginseng registered (approved) varieties (improved varieties) 

品种（良种）

名称 
选育方式 选育单位 主要特征 登记年份 证书号 

滇七 1 号 系统选育 云南农业大学 紫茎 2015 云林园植新登第 20150005 

文山市苗乡三七实业有限公司 

滇七 2 号 系统选育 文山市苗乡三七实业有限公司 复叶柄夹角小 2019 云林园植新登第 20190045 

滇七 3 号 系统选育 云南农业大学 株高较高，产量高，总皂

苷含量高 

2019 云R-SF-PN-034-2019 

文山市苗乡三七实业有限公司 

苗乡三七 1 号 系统选育 文山市苗乡三七实业有限公司 绿茎，三七皂苷 R1、Rb1、

Rg1含量高 

2015 云林园植新登第 20150006 

云南农业大学 

苗乡三七 2 号 系统选育 文山市苗乡三七实业有限公司 复叶柄夹角≤60°、高产 2019 云林园植新登第 20190003 

文山学院 

苗乡 4 号 系统选育 文山市苗乡三七实业有限公司 复叶柄夹角≤50°、高产 2019 云R-SF-PN-035-2019 

云南农业大学 

苗乡 5 号 系统选育 文山市苗乡三七实业有限公司 株高较高 2019 云R-SF-PN-036-2019 

云南农业大学 

苗乡抗七 1 号 分子辅助育种 文山学院 对三七根腐病抗性强 2016 云林园植新登第 20160060 

中国中医科学院中药研究所 

文院紫七 1 号 系统选育 文山学院 紫块根、皂苷含量高 2019 云林园植新登第 20190004 

文山市苗乡三七实业有限公司 

但紫茎三七存苗率较高，紫根群体总皂苷含量高于

绿根群体。孙玉琴等[15]将三七性状变异归类为以下

几种：花型、叶着生形态、掌状复叶柄数、小叶数、

叶型、复叶柄形态、块根颜色、茎杆颜色、休眠芽

数、果实形状和颜色，发现三七不同部位茎、块根、

休眠芽、花序、叶和果实存在明显变异，对三七性

状变异类型进行较早且较为完整分析。此后，陈中

坚等[16]和孙玉琴等[17]研究三七产量及质量相关农

艺性状，表明地上部分叶部性状对单株产量及皂苷

含量影响较大，叶面积较大单株产量较高，复叶柄

平展、叶宽的植株中总皂苷含量较高，双茎植株中

总皂苷含量低于单茎植株；地下部分性状中，主根

颜色以及根形对皂苷含量亦有影响，紫根以及萝卜

形根三七中的皂苷含量较高。其余性状如茎杆颜色

及复叶数多少与三七单株产量及皂苷含量无关。另

有研究表明，三七单株根质量与三七复叶柄基茎直

径有关，复叶柄基茎膨大的性状变异对三七单株根

质量、可溶性糖、皂苷含量有影响，通过对复叶柄

基茎膨大三七与无该变异的三七植株进行比较发现

复叶柄基径直径长的三七单株根质量较重、折干率、

总皂苷含量较高[18]，李满桥[10]通过对 44 个三七高

代群体性状变异调查发现，复叶柄基茎粗与单株根

质量有显著相关性。 

3  三七基因组研究 

2017 年三七完成全基因组草图构建，截至 2021

年已发表了 5 个版本的三七基因组（表 2）。早期三

七组测序组装分别由 Zhang 等[19]和 Chen 等[20]完

成。Fan 等[21]和 Jiang 等[22]先后公布了 2 个染色体

水平的基因组，Fan 等[21]组装版本基因组大小为 2.26 

Gb，通过转录组和比较基因组分析揭示了参与人参

皂苷合成的候选基因，通过全基因组关联分析

（genome wide association study，GWAS）分析鉴定

了与根干重相关的 63 个基因，与茎粗相关的 128 个

基因；对三七中的 R 基因进行分析，共预测到 356

个 R 基因，而同属植物人参有 662 个，其他亲缘关

系较近植物 R 基因数量分别为辣椒 796 个，土豆

741 个，番茄 537 个，胡萝卜 418 个，结果表明三

七在进化过程中出现核苷酸结合-富含亮氨酸重复

序列和具有核苷酸结合位点的亚家族基因收缩的情

况。Jiang 等[22]组装三七基因组大小为 2.66 Gb，通

过基因组进化分析探索了系统发育和群体基因组复

制事件及其对皂苷生物合成的影响，在时空转录水 
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表 2  三七基因组比较 

Table 2  Comparison of P. notoginseng genomes 

不同版本研究 发表时间 基因组大小/Gb scaffold 数量 scaffold N50 contigs 数量 contigs N50 

Zhang 等[19] 2017 1.85  76 517  157.81 kb 225 513  13.16 kb 

Chen 等[20] 2017 2.39 122 131   96.16 kb 563 700  15.99 kb 

Fan 等[21] 2020 2.26  13 292 173.39 Mb  220.89 kb 

Jiang 等[22] 2020 2.66    219 216.47 Mb   1.12 Mb 

Yang 等[23] 2021 2.41   5218 196.33 Mb   2993  1.45 Mb 

不同版本研究 
蛋白质编码 

  基因数量 

蛋白质编码区 

  平均长度/bp 

每个基因的平

均外显子 
外显子平均长度/bp GC 含量/%  

Zhang 等[19] 34 369  957 3.8 251.39 34.82  

Chen 等[20] 36 790  942 4.5 211.92 35.01  

Fan 等[21] 39 452 1002 4.5 224.65 34.02  

Jiang 等[22] 37 606 1203 5.2 231.00 34.45  

Yang 等[23] 47 870 1444 4.9 293.09 34.43  

scaffold N50 即将基因组中所有 scaffold 按照长度从长到短进行排序后，对 scaffold 长度进行累加，当累加长度达到所

有组装 scaffold 总长的 50%时，该 scaffold 的长度即为 scaffold N50；contigs N50 类似 scaffold N50，一般情况下，N50

值越高说明基因组组装质量越好；GC 含量在 DNA 的 4 种碱基中，鸟嘌呤和胞嘧啶所占的含量，GC 含量愈高，DNA

的密度也愈高 

scaffold N50 is that all the scaffolds in the genome are sequenced in order of length from long to short; When the cumulative 

length reaches 50% of the total length of all scaffolds assembled, the length of the scaffold is N50; Contigs N50 is the same. 

Generally, the higher the N50 value, the better the quality of genome assembly; GC content refers to the content of guanine and 

cytosine among the four bases of DNA; The higher the GC content, the higher the density of DNA 

平研究了皂苷的生物合成和调控，鉴定到 5 个糖基

转移酶基因，可以催化三七中不同人参皂苷的形成。

2021 年，Yang 等[23]发布了染色体水平的高质量三

七基因组。同先前已发表的三七基因组相比，该基

因组组装及预测结果完整度最高，包含较少的冗余

序列。该版本的三七基因组大小为 2.41 Gb，该研究

对三七中三七素生物合成途径进行解析。三七基因

组学研究的不断发展，成功对皂苷、三七素生物合

成以及抗病基因进行分析，为三七育种奠定了基础。 

4  组学技术解析三七重要性状关键基因 

4.1  皂苷合成相关基因研究 

三萜皂苷是三七中重要的次生代谢产物，其皂苷

含量和种类影响着三七品质。利用基因组、转录组等

组学技术是解析三七中三萜皂苷生物合成的重要手

段之一[24]。三萜皂苷生物合成通常分为 3 个阶段：

（1）异戊基焦磷酸（iso-amyl pyrophosphate，IPP）和

二甲基焦磷酸烯丙基（dimethylallylpyrophosphate，

DMPP）的合成；（2）IPP 和 DMPP 催化生成 2,3-氧

化鲨烯（2,3-oxidosqualene）；（3）2,3-氧化鲨烯经环

化、羟基化、糖基化依次修饰生成三萜皂苷[25-28]。

三七中三萜皂苷合成的部分关键酶基因已经被克隆

鉴定，如 3-羟基-3-甲基戊二酰辅酶 A 还原酶基因

（HMG-CoA reductase，HMGR）、法尼基焦磷酸合酶

基因（farnesyl diphosphate，FPS）、鲨烯合酶基因

（ squalene synthase ， SS ）、鲨烯环氧化酶基因

（squalene epoxidase，SE）、达玛烯二醇合酶基因

（dammarenediol synthase，DS）[29-32]。其中，HMGR 被

认为是人参皂苷生物合成途径中的第 1 个限速酶[33]，

FPS 催化二甲基烯丙基二磷酸酯和香叶基二磷酸酯

与异戊烯基二磷酸酯的顺序缩合生成基焦磷酸

（farnesyl diphosphate，FPP），SS 将 2 个 FPP 分子转

化为 C30 类异戊二烯鲨烯，SE 催化鲨烯的双键环氧

化形成 2,3-氧化鲨烯，DS 催化 2,3-氧化鲨烯形成达

玛烯二醇[34]。 

根据三七不同组织转录组数据分析表明，三七

中人参皂苷合成途径关键基因（FPS、SS、SE、DS）

均在三七花中高表达，且 2 年生和 3 年生三七植株

中花和叶中表达水平高于根和须根，3 年生三七中
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的表达水平略低于 2 年生三七[35-36]。在下游皂苷生

物合成过程中，由细胞色素 P450 单加氧酶

（cytochrome P450，CYP）和 UDP-糖基转移酶（UDP-

dependent glycosyltransferases，UGT）发挥关键作用[37]，

其中 CYP716A47 催化达玛烯二醇形成原人参二醇

（protopanaxadiol，PPD），CYP716A53V2 催化 PPD

形成原人参三醇（ protopanaxatriol，PPT），且

CYP716A47 在 地 上 部 分 中 大 量 表 达 ，

CYP716A53V2 主要在地下部分表达 [38]。PPD 和

PPT 经过 UGT 催化形成下游单体皂苷。Jiang 等[22]

通过基因组与转录组联合分析，挖掘并验证了 5 个

UGT，即 PnUGT1、PnUGT2、PnUGT3、PnUGT4、

PnUGT5。Wang 等[39]挖掘并验证了 5 个不同亚家

族的 UGT 基因，即 Pn3-29、Pn1-31、Pn3-31、Pn3-

32、Pn3-32-i5，分别催化 PPD 和 PPT 形成不同的

单体皂苷（图 1）。三七皂苷生物合成关键基因的功

能验证，为今后开发品质相关功能标记及育种材料

的筛选提供了科学依据。 
 

 

图 1  不同 UGT 基因催化形成不同单体皂苷 

Fig. 1  Formation of different monomer saponins catalyzed by different UGT genes 

4.2  三七素生物合成途径研究 

三七素也称三七氨酸，是三七中天然存在的水

溶性非蛋白氨基酸，其化学名为 β-N-草酰-L-α,β-二

氨基丙酸（β-N-oxalyl-L-α,β-diaminop-ropionic acid，

β-ODAP）。三七素作为三七止血的主要活性成分，

用于治疗外伤出血等症状，是云南白药中发挥止血

作用的有效成分。三七素在三七中的质量分数可达

0.9%，在三七花中的质量分数最高，可达到 3.33%，

其次是根状茎和主根，茎叶中也有较高含量[40]。利

用组学技术，推测出三七素生物合成途径，并挖掘

到合成通路关键酶家族 3-磷酸化丝氨酸转氨酶、II

类磷酸吡哆醛依赖性酶、鸟氨酸环化脱氨酶、酰基

活化酶 3 及 BAHD 酰基转移酶相关基因，该发现为

三七素生物合成提供了分子基础[23]。 

4.3  胁迫响应相关基因研究 

三七胁迫响应相关基因主要涉及生物胁迫、重

金属及非生物逆境胁迫相关基因。人参链格孢

Altemaria panax 是引发三七黑斑病的主要病原菌之
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一，许振宁等[41]发现三七叶片接种人参链格孢后，

几丁质酶基因 PnCHI1 的表达量迅速升高，呈波动

上升趋势，外源茉莉酸甲酯预处理三七根部，

PnCHI1 表达水平上升；接种茄腐镰刀菌 Fusarium 

solani 后，PnCHI1 转录水平急剧上升，接种后 4 h

达到最高转录水平，表明 PnCHI1 参与人参链格孢

以及茄腐镰刀菌侵染三七的防卫反应。白智伟等[42]

对 PnCHI1 基因重组蛋白的体外平板抑菌实验显

示，该基因原核重组蛋白对尖孢镰刀菌 Fusarium 

oxysporum、茄腐镰刀菌、轮枝镰刀菌 Fusarium 

verticillioide 的菌丝生长具有抑制作用。将该基因转

入烟草后提高了烟草对茄腐镰刀菌的抗性。关瑞攀[43]

从三七中获得 7 个 dirigent（DIR）全长序列，通过

体外平板抑菌实验表明，PnDIR1 的重组蛋白对 4 种

病原真菌串珠状赤霉菌 Gibberella moniliformis、核

盘菌 Sclerotinia sclerotiorum、茄腐镰刀菌和尖孢镰

刀菌的菌丝生长有明显的抑制作用，且随着蛋白浓

度的提高，抑制活性增强。亚细胞定位表明，PnDIR1

蛋白定位于植物细胞壁，PnDIR1 基因转入烟草后，

过表达 PnDIR1 显著增强了转基因烟草对茄腐镰刀

菌的抗性。病程相关蛋白（ pathogenesis-related 

protein，PR）基因是三七与病原菌互作研究的一个

突破点，唐美琼等[44]通过蛋白组差异定量研究，在

三七中鉴定出与人参 PR10-1 序列高度相似的病程

相关蛋白基因，该基因在三七受尖孢镰刀菌胁迫后

表达量显著提高。杨丹等[45]在三七主根中分离到

PnPR10-2，对其进行原核表达并用其纯化重组蛋白

进行体外抑菌活性实验，其重组蛋白对茄腐镰刀菌

和毁灭柱孢Cylindrocarpon destructans有抑制作用。

Li等[46]在三七中分离到一个编码PR-like蛋白基因，

该基因的重组蛋白对茄腐镰刀菌的孢子萌发有抑制

作用。将该基因导入烟草后稳定表达，转基因植株

对茄腐镰刀菌有较高抗性。Liu 等[47]揭示外源施用

茉莉酸甲酯诱导三七对茄腐镰刀菌的抗性机制，结

果表明三七中参与萜类骨架生物合成、苯丙氨酸代

谢和植物-病原体相互作用相关的基因经茉莉酸甲

酯处理后上调表达，外源施加茉莉酸甲酯显著激活

亚油酸 13S-脂氧合酶（linoleate 13S-lipoxygenase，

LOX）、丙二烯氧化环化酶（allene oxide cyclase，

AOC）和丙二烯氧化合酶（allene oxide synthase，

AOS）基因，上述基因均为茉莉酸生物合成关键基

因，研究结果表明茉莉酸信号在三七对茄腐镰刀菌

感染的反应中起重要作用。上述研究为三七抗病育

种提供了重要线索。 

重金属胁迫严重影响三七安全品质，Liu 等[48]

分析了砷对三七品质的影响以及响应的耐受机制。

三七受到砷胁迫后，人参皂苷、类黄酮的生物合成

会受到抑制，人参皂苷和黄酮类生物合成上游及下

游通路中 7 个编码关键酶的基因在砷胁迫中表达下

调，编码转运蛋白（ATP 结合盒、多药及毒素外排、

糖、寡肽、硝酸盐转运蛋白）基因、激素代谢相关

因子（乙烯、脱落酸、细胞分裂素）和砷积累相关

基因（已糖转运蛋白基因、天然抗性相关巨噬细胞

蛋白基因、金属硫蛋白基因和谷氧还蛋白基因）差

异表达。三七响应干旱胁迫的研究较少，徐若等[49]对

干旱胁迫后三七差异基因进行分析，发现控制脱落

酸合成关键酶 9-顺式-环氧类胡萝卜素双加氧酶被显

著富集，说明干旱条件下可能通过脱落酸相关合成

基因表达的增加，调控三七植株对干旱胁迫的应答。 

5  三七育种方法应用 

5.1  选择育种 

选择育种是植物品种选育的基本方法，三七经

过多年的人工栽培，遗传背景仍是混杂群体，遗传

多样性丰富。且三七为常异花授粉植物，个体基因

杂合，遗传基础复杂，生长周期较长，目前难以获

得纯系品种，而当前三七品种选育主要采用集团混

合选择法对三七进行品种选育，获得群体品种。集

团混合选择法是现阶段满足三七品种选育要求的主

要育种方式。集团选择法在三七新品种选育中有成

功案例如新品种滇七 1 号，良种滇七 3 号、苗乡 4

号、苗乡 5 号，其他药用植物如人参品种吉参 1 号

和宝泉山人参，灯盏花优质、高产品种千山 1 号和

千山 2 号也均是采用集团选择法进行品种选育[50]。 

5.2  诱变育种 

三七诱变育种研究较少，王朝梁等[51]用秋水仙

碱对三七种子进行处理，处理后植株增高，叶片增

大，叶色浓绿，叶绿素含量及气孔数目增多。滕娟

等[52]利用不同剂量（0～160 Gy）的 60Co-γ 射线对

三七种子进行处理，结果表明三七种子的适宜剂量

（半致死剂量）为 54 Gy；随辐射剂量的增大，丙二

醛含量增加，可溶性糖、游离氨基酸、可溶性蛋白、

超氧化物歧化酶活性也都随辐射剂量的增加而呈现

先增加后减小的趋势，并在 20 Gy 或 10 Gy 出现峰

值，三七新鲜种子对较低剂量的 60Co-γ 射线具有一

定的耐受能力。周璇等[53]利用化学诱变剂甲基磺酸

乙酯不同浓度诱变三七种子，获得了花型小、矮株、
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畸形叶等三七表型变异植株。此外，筛选到具有抗

衰老特征的三七植株，该植株其内源激素水杨酸、

脱落酸、生长素、茉莉酸和茉莉酸-异亮氨酸的含量

发生明显改变。 

为了探究三七与其近缘种杂交的可能性以及种

内杂交的适应性，孙玉琴等[54]对三七花粉活力以及

柱头可授性进行了研究，采用 MTT 法研究了三七

开花散粉后 30 h 的花粉活力，花粉散粉后 8 h 内花

粉活力维持在 70%以上，散粉后 15 h 花粉活力明显

减弱，30 h 后，花粉活力只有 20%～30%，花粉贮

藏过程中在 4 ℃和−20 ℃条件下均能有效保存花

粉，三七花粉保存适宜在保存期 10 d 内完成杂交工

作，不宜超过 20 d。该研究为三七种内杂交和远缘

杂交提供理论依据。 

5.3  分子标记辅助育种 

分子标记迅速发展，被广泛应用于药用植物种质

资源遗传多样性分析、品种鉴定、品质和抗性育种等

方面[55]。扩增片段长度多态性（amplified fragment 

length polymorphism，AFLP）[56]、限制性片段长度多

态性（random amplified polymorphic DNA，RAPD）[57]、

简单序列重复区间（inter-simple sequence repeat，ISSR）

标记、相关序列扩增多态性（sequence related amplified 

polymorphism，SRAP）[9]、SSR[58]和 SNP[59]等分子标

记技术，在三七遗传改良中均有报道。 

5.3.1  RAPD 标记  段承俐等[60]采用 RAPD 分析，

从 160 个 10 bp 的寡核苷酸引物中筛选出 8 条特异

性引物对三七裁培群体中的 7 个变异类型共 34 个

样品进行了 PCR 扩增共扩增出了 49 条带。其中多

态性条带 37 条，变异类型之间的多态性差异达

75.50%，同一类型不同个体间的多态性差异为

75.20%。从遗传背景分析，三七栽培群体是杂合群

体，具有丰富的遗传多样性。赵熙等[57]采用 RAPD

技术对 2 个不同产地的三七进行了 DNA 指纹图谱

的鉴别研究，结果表明不同产地的三七具有不同遗

传特征。杨莉等[61]利用 RAPD 对拟定父本和随机挑

选母本的子代进行亲本分析，对各母本与拟定父本

的基因型差异分析，得到三七花粉的传播距离应≥

4.5 m。RAPD 被应用到三七与人参属近缘种鉴别

中，刘丽等[62]采用 RAPD 技术对人参属中人参、三

七、西洋参基因组 DNA 进行多态性分析，从 120 条

随机引物中筛选出 12 条随机引物用于 PCR 扩增，

共扩增出 111 条扩增片段，其中多态性位点 107 个，

多态性为 96.40%，3 种人参属植物中，三七与人参

和西洋参的亲缘关系较远。 

5.3.2  SSR 标记  三七基于 EST-SSR 开发与应用

中，Luo 等[63]对 EST-SSR 进行分析，从 2361 个 EST

序列中共鉴定出 2772 个 SSR 基序，频率为 8.98%，

鉴定出的 SSR 频率与一些双子叶物种相似，碱基重

复为 2～6 个碱基重复，在含 SSR 的序列中 82.5%

的序列在每个序列中都有单一的 SSR 基序，双碱基

重复序列最丰富，双碱基重复约为三碱基重复的 2

倍，AG/GA/CT/TC/是双碱基重复序列中常见的碱

基重复。同时，发现参与编码三萜皂苷合成酶

（AACT、HMGR、SE、SS、DS）的序列相连 SSR 基

序。张金渝等[64]用 EST-SSR 对来自 4 个不同区域的

17 份三七品系，进行了居群遗传多样性和遗传结构

分析，品系遗传变异和遗传分化鉴定。在 8 个居群

中用 17 对 EST-SSR 引物扩增出 205 个多态性位点，

结果表明三七遗传差异主要集中在居群内。利用 17

对引物在 17 份三七品系中共扩增出 136 个多态性

位点，聚类分析将其分为 3 个类群，证明经过集团

选择后，相同栽培群体内筛选出的不同品系存在遗

传分化，也可通过 EST-SSR 检测集团选择的结果[7]。

其中 ISSR、SRAP 在三七中应用较少，杨云[9]利用

ISSR 和 SRAP 对集团选择 4 代后的 3 个改良群体

和自然群体一致性、稳定性、特异性进行鉴定与评

价，结果表明集团选择的 3 个群体一致性均大于自

然群体。2017 年三七完成全基因组测序工作后[20]，

揭应碧等[58]对三七基因组中的 SSR 位点进行了分

析，总共识别到 314 060 个 SSR 位点，SSR 密度为

每 Mbp 有 131 个 SSR 位点，平均距离为 7.62 kb，

利用苗乡三七 1 号、滇七 1 号和自然群体为材料，

筛选出 41 对引物，最终得到与表型、皂苷含量相关

联的 8 对 SSR 标记引物[65]。 

5.3.3  SNP 标记  董林林等[59]基于 RAD-Seq 技术

从苗乡抗七 1 号中获得 12 个特异性 SNP 位点，种

子、种苗、块根进行根腐病抗性系统评价结果表明，

与常规栽培群体相比，接种根腐病致病菌尖孢镰刀

菌 7 d 后，抗病品种种子病情指数下降 52.0%；接

种 25 d，抗病品种种苗死苗率及块根病情指数分别

下降 72.1%、62.4%，抗病效果显著，是三七抗病品

种选育和三七分子育种方面的重要突破[66]。Fan 等[21]

收集并重测序了 240 个三七植株，利用 SNP 重建了

三七种群结构，将其分为了 4 个不同的亚群。种群

结构表明，亚群之间存在频繁的基因流动，并通过

SNP 数据滤过，为 GWAS 分析保留了 11.8 Mb 的
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SNP，通过 GWAS 分析，检测到与根干质量相关的 91

个 SNP 位点和 63 个基因，与茎粗相关的 128 个基因。 

6  结语与展望 

三七作为我国特有的药用植物，皂苷性状与其

药效品质密切相关。三七中皂苷的含量和种类应是

三七品种选育的核心目标。《中国药典》2020 年版

规定三七根及根状茎的干燥品中人参皂苷 Rg1、人

参皂苷 Rb1 及三七皂苷 R1 的总皂苷含量不得少于

5%。因此，未来三七新品种选育应将总皂苷含量作

为核心育种目标，通过种质资源筛选、分子标记开

发等技术手段，获得高总皂苷含量的三七新品种。

课题组前期通过集团选择法，构建人参皂苷 Rg1、

人参皂苷 Rb1、三七皂苷 R1、人参皂苷 Re、人参皂

苷 Rd 总皂苷含量高的群体，有望选育出总皂苷含

量和单体皂苷高的三七新品种。此外，相比农作物

育种，三七产量性状应以稳产为育种目标，在当前

栽培种植水平条件下，三七新品种产量应在 2250～

3000 kg/hm2（干品）为宜。同时，已有三七性状变

异研究表明三七地上部分性状与三七产量有着密切

关联，地上部分应选择总花梗较矮、株高适中、复

叶柄基茎较粗、复叶柄夹角小、叶片较宽、叶面积

较大的株型材料，可利用三七基因组信息开发和验

证与根质量相关的分子标记，为产量性状选择奠定

基础。为了缓解连作障碍造成的道地产区三七用地

紧张乃至于无地可种问题，以耐连作、高海拔抗寒

为育种目标的三七新品种选育工作也应陆续推进。

同时，高质量三七基因组公布为全基因组选择育种

奠定了基础。随着信息技术以及测序技术的发展，

全基因组选择育种方法的可行性越来越强，该方法

有望在三七育种中应用，缩短三七育种周期，提高

育种效率。 
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