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甘薯[ Ｉｐｏｍｏｅａ ｂａｔａｔａｓ(Ｌ. )Ｌａｍ. ]ꎬ旋花科番薯

属ꎬ起源于中南美洲ꎬ是我国重要的粮食、饲料、工
业原料及新型能源作物ꎮ 甘薯为同源六倍体

(２ｎ ＝ ６ｘ ＝ ９０)ꎬ同时存在部分异源ꎬ基因高度杂

合ꎬ染色体数量多且遗传不稳定ꎬ存在自交不亲和

以及同群品种间杂交不亲和等特点ꎬ是公认的图

谱构建、ＱＴＬ 定位等研究较困难的作物之一ꎮ 在

常规育种中ꎬ亲本的选择具有盲目性ꎬ育种效率

低[１￣２] ꎬ当前的推广品种中存在遗传基础狭窄、突
破性少的问题ꎮ

ＤＮＡ 分子标记技术稳定性好、成本低、目的性

强ꎬ已成为作物分子育种的重要手段[３]ꎮ Ｃｅｒｖａｎｔｅｓ￣
Ｆｌｏｒｅｓ 等[４]通过 ＡＬＦＰ 标记利用杂交 Ｆ１ 分离群体的

２４０ 个株系构建 ＡＬＦＰ 标记的遗传连锁图谱ꎬ分别获

得两个亲本的连锁群ꎮ 王红意等[５] 利用 ＲＡＰＤ 分

子标记技术建立了 ３０ 个甘薯品种的指纹图谱ꎬ探讨

了 ＲＡＰＤ 分子标记在指纹图谱的构建、甘薯品种鉴

定和亲缘关系确定等方面的可行性ꎮ 张超凡等[６]

通过 ＡＦＬＰ 分子标记技术ꎬ对来自湖南及其他地区

的 ６１ 个甘薯品种进行遗传变异分析及亲缘关系鉴

定ꎮ Ｚｈａｏ 等[７] 通过 ＡＬＦＰ 和 ＳＳＲ 分子标记利用徐

薯 １８ ×徐 ７８１ 的 Ｆ１ 分离群体 ２０２ 个株系构建双亲

的连锁图谱ꎬ分别得到父母本的 ９０ 个连锁群ꎮ 利用

ＳＲＡＰ 标记技术ꎬＬｉ 等[８]以漯徐薯 ８ 号和郑薯 ２０ 的

Ｆ１ 分离群体的 ２４０ 个株系为作图群体ꎬ获得 ７７０ 个

和 ５２３ 个标记ꎬ构建了 ２ 个亲本的分子连锁图谱ꎮ
甘薯指纹图谱的构建ꎬ为甘薯基因组学、遗传多样性

分析和分子辅助育种的研究提供参考ꎮ 较其他分子

标记ꎬＳＳＲ 分子标记技术相对成熟、可靠性高[９]ꎬ已
成为各个作物构建 ＤＮＡ 指纹数据库的第一选

择[１０]ꎬ目前已应用于小麦[１１￣１３]、水稻[１４]、玉米[１５]、
木薯[１６] 等主要农作物 ＳＳＲ 指纹图谱构建中ꎬ但是ꎬ
甘薯 ＳＳＲ 指纹图谱的研究较少ꎮ 本研究采用 ＳＳＲ
分子标记技术ꎬ构建 １３２ 份重要甘薯种质的指纹图

谱ꎬ并进行聚类分析ꎬ旨在从分子水平分析甘薯品种

间的亲缘关系及遗传差异ꎬ为甘薯品种的分类鉴定、
甘薯育种中杂交亲本的选择和分子辅助育种提供参

考依据ꎮ

１　 材料与方法

１. １　 试验材料

材料共 １３２ 份ꎬ其中 ３７ 份来自漯徐薯 ８ 号(母
本)和郑薯 ２０(父本)杂交的 Ｆ１ 高淀粉品系ꎬ由山东

省农业科学院作物研究所育成ꎬ８５ 份来自中国各甘

薯科研单位ꎬ９ 份来自韩国、日本ꎬ１ 份来自苏丹

(表 １)ꎬ２０１６ 年 ５ 月将试验材料种植于山东省农业

科学院作物研究所甘薯种质资源圃ꎮ
１. ２　 试验方法

１. ２. １　 ＤＮＡ 提取及引物筛选　 采集供试材料的幼

嫩叶片ꎬ利用天根快捷型植物基因组 ＤＮＡ 提取试剂

盒法提取甘薯基因组 ＤＮＡꎬ将每个样品的 ＤＮＡ 浓

度稀释到 １００ ｎｇ / μＬꎬ￣８０ ℃冰箱保存备用ꎮ 利用 ９０
对多态性较高的 ＳＳＲ 引物[６ꎬ１０ꎬ１７￣１９]ꎬ以综合农艺性

状差异显著的两个品种阜 Ｙ６￣７、万薯 ８ 号基因组

ＤＮＡ 为模板进行扩增ꎬ筛选核心引物(表 ２)ꎬ用于

指纹图谱的构建ꎮ
１. ２. ２　 ＰＣＲ 反应体系构建和产物检测　 ＰＣＲ 反应

总体系[１７]为 １０ μＬꎬ其中 Ｔａｑ 酶 Ｍｉｘ ５ μＬꎬＳＳＲ 上下

游引物各 ０. ５ μＬꎬ模板 ＤＮＡ ２０ ~４０ ｎｇꎮ ＰＣＲ 反应程

序为 ９４ ℃预变性 ５ ｍｉｎꎻ９４ ℃变性 ３０ ｓꎬ５４ ℃退火

３０ ｓꎬ７２ ℃ 延伸 ３０ ｓꎬ２８ 个循环ꎻ７２ ℃ 延伸 ５ ｍｉｎꎬ
４ ℃保存ꎮ 扩增产物加 ５ μＬ 变性剂[２０] ９４ ℃ 变性

５ ｍｉｎꎬ放在冰上迅速冷却后用 ６. ０％ 变性聚丙烯酰

胺凝胶电泳 １ ｈ 后ꎬ０. ２％ ＡｇＮＯ３ 染色ꎬ３％ ＮａＯＨ
溶液和甲醛溶液组成的显影液显影ꎬ拍照记录结果ꎮ
１. ２. ３　 数据处理与分析　 采用人工读带的方法ꎬ
在凝胶相同位置处ꎬ扩增出 ＤＮＡ 条带的记为 １ꎬ无
ＤＮＡ 条带的记为 ０ꎬ分别表示等位基因的有无ꎮ
通过 Ｅｘｃｅｌ 分析统计基因型数、等位基因数和等位

基因频率ꎬ多态性位点百分率(Ｐ)的计算方法:Ｐ ＝
(ｋ / ｎ) × １００％ ꎬ其中 ｋ 和 ｎ 分别为多态位点数和

所测位点总数[２１] ꎬ通过软件 ＰＩＣ＿ＣＡＬＣ 计算引物

多态性信息含量(ＰＩＣꎬｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｃｏｎ￣
ｔｅｎｔ)ꎮ 利用数据处理软件 ＮＴＳＹＳ￣ｐｃ ２. １０ 计算 １３２

５０９



植　 物　 遗　 传　 资　 源　 学　 报 １９ 卷

表 １　 供试 １３２ 份甘薯品种

Ｔａｂｌｅ １　 Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ １３２ ｓｗｅｅｔｐｏｔａｔｏ ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ

序号

Ｎｏ.
品种

Ｖａｒｉｅｔｙ
产地

Ｏｒｉｇｉｎ
序号

Ｎｏ.
品种

Ｖａｒｉｅｔｙ
产地

Ｏｒｉｇｉｎ
序号

Ｎｏ.
品种

Ｖａｒｉｅｔｙ
产地

Ｏｒｉｇｉｎ

１ Ｅ２０１７ 中国湖北

２ Ｅ３５８８ 中国湖北

３ ＧＤ５５￣２ 中国江西

４ ＧＺ１２￣０９ 中国贵州

５ Ｓ０７００４ 中国山东

６ Ｓ０７００７ 中国山东

７ Ｓ０７００８ 中国山东

８ Ｓ０７０１０ 中国山东

９ Ｓ０７０１２ 中国山东

１０ Ｓ０７０１４ 中国山东

１１ Ｓ０７１６２ 中国山东

１２ Ｓ０７０１８ 中国山东

１３ Ｓ０７０２１ 中国山东

１４ Ｓ０７０２５ 中国山东

１５ Ｓ０７０３３ 中国山东

１６ Ｓ０７０３５ 中国山东

１７ Ｓ０７０３８ 中国山东

１８ Ｓ０７０４２ 中国山东

１９ Ｓ０７０５７ 中国山东

２０ Ｓ０７０７４ 中国山东

２１ Ｓ０７０９６ 中国山东

２２ Ｓ０７１０７ 中国山东

２３ Ｓ０７１２０ 中国山东

２４ Ｓ０７１２３ 中国山东

２５ Ｓ０７１４４ 中国山东

２６ Ｓ０７１４８ 中国山东

２７ Ｓ０７１５２ 中国山东

２８ Ｓ０７１５６ 中国山东

２９ Ｓ０７１６０ 中国山东

３０ Ｓ０７１７２ 中国山东

３１ Ｓ０７１７３ 中国山东

３２ Ｓ０７１７８ 中国山东

３３ Ｓ０７１８０ 中国山东

３４ Ｓ０７１８６ 中国山东

３５ Ｓ０７１８７ 中国山东

３６ Ｓ０７１９８ 中国山东

３７ Ｓ０７２０２ 中国山东

３８ Ｓ０７２１２ 中国山东

３９ Ｓ０７２２７ 中国山东

４０ Ｓ０７０４４ 中国山东

４１ Ｓ０７０７７ 中国山东

４２ ＳＮ１ 韩国

４３ ＳＮ６ 韩国

４４ ＷＨＳ１￣４ 中国山东

４５ ＹＭ 韩国

４６ 安纳芋 日本

４７ 北京 ５５３ 中国北京

４８ 川薯￣１２￣１￣１１４ 中国四川

４９ 道真红苕 中国贵州

５０ 鄂薯 ６ 号 中国湖北

５１ 福薯 ３１７ 中国福建

５２ 阜 Ｙ０７￣８￣６ 中国安徽

５３ 阜 Ｙ６￣７ 中国安徽

５４ 阜紫薯 １ 号 中国安徽

５５ 赣渝薯 ３ 号 中国江西

５６ 广薯 ８７ 中国广东

５７ 贵紫薯 中国贵州

５８ 桂粉 ３ 号 中国广西

５９ 桂薯 １０ 号 中国广西

６０ 红香蕉 中国安徽

６１ 济紫薯 １ 号 中国山东

６２ 济农 ２９０ 中国山东

６３ 济农 ３０４ 中国山东

６４ 济农 ５１ 中国山东

６５ 济农 ５７ 中国山东

６６ 济农 ７４ 中国山东

６７ 济薯 ０８２７６ 中国山东

６８ 济薯 ０８３６５ 中国山东

６９ 济薯 ０９２８１ 中国山东

７０ 济薯 １００２３ 中国山东

７１ 济薯 １０２１６ 中国山东

７２ 济薯 １０２７０ 中国山东

７３ 济薯 １１０２５ 中国山东

７４ 济薯 １８ 中国山东

７５ 济薯 ２１ 中国山东

７６ 济薯 ２５ 中国山东

７７ 济薯 ２６ 中国山东

７８ 济薯 ０５０５２ 中国山东

７９ 济徐薯 ２３ 中国山东

８０ 冀薯 ４ 号 中国河北

８１ 冀薯 ９８ 中国河北

８２ 冀紫薯 ２ 号 中国河北

８３ 栗子香 中国北京

８４ 龙紫薯 ４ 号 中国安徽

８５ 漯薯 １１ 号 中国河南

８６ 漯徐薯 ８ 号 中国河南

８７ 漯紫薯 １ 号 中国河南

８８ 绵薯 １０１７￣２ 中国四川

８９ 绵紫薯 ９ 号 中国四川

９０ 南薯 ００９ 中国四川

９１ 南薯 ０１６ 中国四川

９２ 南薯 ０１７ 中国四川

９３ 南紫薯 ０１８ 中国四川

９４ 南紫薯 ０２０ 中国四川

９５ 宁紫薯 ４ 中国山东

９６ 蓬尾 中国福建

９７ 黔薯 １４￣３￣９ 中国贵州

９８ 黔薯 ２ 号 中国贵州

９９ 秦薯 ９ 号 中国陕西

１００ 秦紫薯 ２ 号 中国陕西

１０１ 日本红东 日本

１０２ 日本金千贯 日本

１０３ 日本薯 日本

１０４ 日本玉丰 日本

１０５ 南薯 １３３￣２ 中国河南

１０６ 南薯 １４ 中国河南

１０７ 南薯 １６ 中国河南

１０８ 南薯 １９ 中国河南

１０９ 苏丹 苏丹

１１０ 苏薯 １６ 中国江苏

１１１ 皖苏 ６１０ 中国安徽

１１２ 万薯 ７ 号 中国重庆

１１３ 万薯 ８ 号 中国重庆

１１４ 徐薯 １８ 中国江苏

１１５ 徐薯 ２５ 中国江苏

１１６ 徐薯 ３３ 号 中国江苏

１１７ 徐薯 ５５￣１ 中国江苏

１１８ 徐薯 ７８１ 中国江苏

１１９ 徐紫薯 ８ 号 中国江苏

１２０ 烟薯 ２５ 中国山东

１２１ 烟紫薯 ３ 号 中国山东

１２２ 岩薯 ５ 号 中国福建

１２３ 渝薯 １３￣３￣９ 中国重庆

１２４ 渝紫薯 ３ 号 中国重庆

１２５ 运薯 ２７１ 中国山西

１２６ 运薯 ７８１ 中国山西

１２７ 运徐薯 ２５１２￣２０ 中国山西

１２８ 浙薯 ３３ 中国浙江

１２９ 郑红 ２３ 中国浙江

１３０ 郑红 ２６ 中国河南

１３１ 郑薯 ２０ 中国河南

１３２ 紫芋 日本
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表 ２　 １９ 对核心引物信息表

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔｈｅ ＳＳＲ ｐｒｉｍｅｒｓ ｕｓｅｄ ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ

引物名称

Ｐｒｉｍｅｒ

多态性信息

含量

ＰＩＣ

多态性条带

Ｎｏ. ｏｆ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ
ｂａｎｄｓ

基因型数

Ｎｏ. ｏｆ ｇｅｎｏｔｙｐｅｓ
引物序列

Ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

ＳＳＲ９ ０. ９３３１ １８ １２５ Ｆｗｄ:ＧＴＡＣＣＧＡＧＣＣＡＧＡＣＡＧＧＡＴＧ Ｒｅｖ:ＣＣＴＴＴＧＧＧＡＴＴＧＧＡＡＣＡＣＡＣ

ｃ３３ ０. ９０６３ １４ ８０ Ｆｗｄ:ＧＣＴＴＡＴＡＴＴＧＣＧＣＣＡＴＧＧＴＴ Ｒｅｖ:ＴＴＧＣＣＴＣＣＡＧＡＧＣＧＴＴＡＴＣＴ

Ｚ３７ ０. ９０１９ １５ ９７ Ｆｗｄ:ＧＧＣＧＡＣＴＧＴＡＡＴＧＴＧＧＴＧＡＡ Ｒｅｖ:ＣＧＧＧＡＧＧＴＡＴＣＴＴＧＧＡＴＴＧＡ

ＩＢＭ１３ ０. ８８９４ １３ ７８ Ｆｗｄ:ＣＧＡＧＡＡＧＡＣＡＣＡＡＴＣＡＴＴＣＡＣ Ｒｅｖ:ＧＴＴＧＡＴＣＧＣＣＡＧＧＡＴＡＣＧ

ＳＩＰ０１２ ０. ８７９８ １１ １１１ Ｆｗｄ:ＡＧＴＴＧＡＡＡＡＧＣＡＣＣＡＣＣＡＣＣ Ｒｅｖ:ＧＡＴＡＣＣＴＧＧＧＡＧＡＧＧＣＧＴＴＴ

ｃ３２ ０. ８７２３ １０ ９１ Ｆｗｄ:ＧＡＣＣＴＧＣＧＡＡＴＣＧＡＡＡＴＣＴＴ Ｒｅｖ:ＣＴＴＧＧＡＣＴＴＣＣＴＣＴＧＣＣＴＴＧ

ＧＤＡＡＳ０３３８ ０. ８６３０ ９ ６５ Ｆｗｄ:ＧＣＡＧＣＧＧＡＴＧＧＡＡＴＡＣＴＣＡ Ｒｅｖ:ＴＣＴＡＣＡＣＧＡＣＴＡＣＣＡＡＣＴＡＣＡＡ

Ｚ１３５ ０. ８５０８ ８ ６０ Ｆｗｄ:ＣＧＡＧＴＴＧＧＴＴＴＴＧＡＧＧＡＡＣＣ Ｒｅｖ:ＧＡＧＴＧＴＧＣＧＴＴＧＣＧＴＴＴＡＴＴＴ

ｃ２２ ０. ８３３０ ８ ４７ Ｆｗｄ:ＣＣＡＴＴＣＡＣＴＣＣＡＴＣＧＴＴＴＣＡ Ｒｅｖ:ＧＧＴＣＣＣＣＡＡＣＡＧＣＴＣＡＡＡＴＡ

ｃ３０ ０. ８２４６ ７ ４２ Ｆｗｄ:ＧＧＣＴＴＡＣＧＡＧＧＴＴＧＴＴＣＣＡＡ Ｒｅｖ:ＡＴＡＧＴＣＧＴＣＴＴＣＧＣＣＣＴＣＡＡ

ｃ５２ ０. ８１４４ ７ ２８ Ｆｗｄ:ＣＣＡＡＣＡＧＧＡＣＴＴＣＧＧＴＧＴＣＴ Ｒｅｖ:ＡＴＡＧＴＣＧＴＣＴＴＣＧＣＣＣＴＣＡＡ

ＧＤＡＡＳ０９２６ ０. ８０８４ ７ ３８ Ｆｗｄ:ＧＣＴＣＡＴＣＴＴＧＧＡＴＣＴＣＴＴＧＡＡＧ Ｒｅｖ:ＣＧＡＡＧＧＡＧＧＧＴＴＴＡＧＧＧＴＴＴＡ

ＬＢＭ４４５ ０. ７８６４ ６ ２５ Ｆｗｄ:ＡＡＧＧＡＧＣＧＧＡＧＧＧＡＡＡＡＡＴＡ Ｒｅｖ:ＡＣＡＡＣＡＣＡＧＣＣＣＴＴＣＴＣＣＡＣ

ＳＳＲ１１ ０. ７６５０ ６ ２８ Ｆｗｄ:ＧＡＣＡＧＴＣＴＣＣＴＴＣＴＣＣＣＡＴＡ Ｒｅｖ:ＣＴＧＡＡＧＣＴＣＧＴＣＧＴＣＡＡＣ

Ｚ２５ ０. ７５１１ ５ ２７ Ｆｗｄ:ＡＧＣＡＧＴＴＴＣＧＣＣＡＴＡＴＣＣＡＧ Ｒｅｖ:ＣＡＣＣＧＴＴＴＴＧＡＡＴＣＡＧＣＡＡＡ

ＩＢＭ１６ ０. ７４５３ ７ ３３ Ｆｗｄ:ＧＣＧＴＴＧＣＴＡＣＴＴＡＴＴＣＡＣＡＡ Ｒｅｖ:ＣＴＧＧＡＧＧＣＴＴＧＡＴＧＡＣＡＧ

ｃ５５ ０. ７１８４ ６ ２３ Ｆｗｄ:ＴＡＣＧＣＣＴＡＴＣＡＴＣＣＡＣＧＴＣＡ Ｒｅｖ:ＣＣＴＣＴＧＧＣＡＡＧＣＡＣＴＴＣＡＴＴ

ＳＳＲ７ ０. ６８６７ ４ ８ Ｆｗｄ:ＧＣＴＴＧＣＴＴＧＴＧＧＴＴＣＧＡＴ Ｒｅｖ:ＣＡＡＧＴＧＡＡＧＴＧＡＴＧＧＣＧＴＴＴ

ＧＤＡＡＳ０８５８ ０. ６７０６ ４ １３ Ｆｗｄ:ＧＣＡＣＴＧＣＣＡＧＣＡＡＡＣＣＡＡ Ｒｅｖ:ＴＴＣＣＴＣＧＴＣＣＡＴＧＡＡＧＡＡＣＡＣ

平均值 Ａｖｅｒａｇｅ ０. ８１５８ ８. ６８

份材料之间的遗传距离 ( ＧＤꎬ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ)ꎬ
ＭＥＧＡ７. ０. ２１ 软件中 ＵＰＧＭＡ(ｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄ ｐａｉｒ￣ｇｒｏｕｐ
ｍｅｔｈｏｄ ｗｉｔｈ ａｒｉｔｈｍｅｔｉｃ ｍｅａｎｓ)法进行聚类分析ꎬ并生

成聚类图[１０ꎬ２２]ꎮ

２　 结果与分析

２. １　 ＳＳＲ 标记多态性分析

利用农艺性状差异显著的亲本ꎬ从 ９０ 对 ＳＳＲ
引物中筛选出多态性高、带型稳定、易于统计的核

心引物 １９ 对(表 ２)ꎮ 在 １３２ 份甘薯种质内进行扩

增ꎬ１９ 对引物共扩增出 ２３２ 条带ꎬ多态性条带 １６５
条ꎬ多态性比率为 ７１. １％ ꎬ不同引物扩增多态性条

带不同ꎬ其范围在 ４ ~ １８ 条之间ꎬ平均每对引物扩

增 ８. ６８ 条多态性条带ꎬ平均多态性信息含量

(ＰＩＣ)为 ０. ８１５８ꎬ变幅为 ０. ６７０６ ~ ０. ９３３１ꎮ 其中

引物 ＳＳＲ９ 扩增多态性条带最多有 １８ 条ꎬ引物

ＳＳＲ７ 和引物 ＧＤＡＡＳ０８５８ 扩增多态性条带只有

４ 条ꎮ
２. ２　 ＤＮＡ 指纹图谱构建

对 １９ 对引物进行多样性分析后统计基因型数ꎬ
并综合考虑引物 ＰＩＣ 值大小、等位基因数、带型统计

难易程度等因素将引物进行排序(表 ２)ꎮ 用排在第

一位的引物区分 １３２ 份甘薯种质ꎬ如不能全部鉴别ꎬ
依次加一个引物进行鉴定ꎬ直至将所有品种(系)区
分开ꎮ 通过表 ２ 可以看出ꎬ每对引物区分能力不同ꎬ
其中引物 ＳＳＲ９ 多态性信息含量(ＰＩＣ)最大ꎬ在所有

供试材料中总共有 １２５ 个基因型ꎬ能够区分 １２５ 份

甘薯材料ꎬ仍有 ７ 份材料未被区分ꎬ其他引物能区分

的基因型数在 ８ ~ １１１ 个之间不等ꎬ所以只有采取引

物组合的方式才能完全区分所有的供试材料ꎮ 本研

究利用引物 ＳＳＲ９ 和引物 Ｃ３３ 将所有材料区分开ꎬ
建立了 １３２ 份甘薯种质的数字指纹图谱(表 ３)ꎮ
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表 ３　 用引物 ＳＳＲ９ 和引物 Ｃ３３ 建立的 １３２ 份甘薯种质数字指纹图谱

Ｔａｂｌｅ ３　 ＤＮＡ ｆｉｎｇｅｒｐｒｉｎｔｓ ｃｏｄｅ ｏｆ ｓｕｂｓｅｔ ｏｆ １３２ ｓｗｅｅｔｐｏｔａｔｏｓ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｐｒｉｍｅｒ ＳＳＲ９ ａｎｄ ｐｒｉｍｅｒ Ｃ３３

品种名称

Ｎａｍｅ ｏｆ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ
数字指纹图谱

Ｎｕｍｂｅｒｅｄ ｆｉｎｇｅｒｐｒｉｎｔｓ
品种名称

Ｎａｍｅ ｏｆ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ
数字指纹图谱

Ｎｕｍｂｅｒｅｄ ｆｉｎｇｅｒｐｒｉｎｔｓ

Ｅ２０１７ １１００１１００１１１０１０１１１０１１００１１１００１１１１１

Ｅ３５８８ １１１０１１００００１１１１１１１１１１０１１１１０１１１１１１

ＧＤ５５￣２ １０００００１００１１１１０００００１１１１０１０００００１１１

ＧＺ１２￣０９ １１１０１１０００１１１１１１１１０１１０００１０００００１１１

Ｓ０７００４ １１０００００１１００００１１１１１０１０００００００００１１０

Ｓ０７００７ １１１０１１０１１１１１１１１１１１１１００１１１０１１１１１１

Ｓ０７００８ ０１１０１１００００００１１１１００１１０１１０１００１１１１０

Ｓ０７０１０ １０１０００１０１０１１０１１１０１１１０１１１１０１１１１１１

Ｓ０７０１２ １１００００１０１０１１１１１１１１１１０００１０００１０１１１

Ｓ０７０１４ １１１１０００００１１１１０００００００００１０１００１０１１０

Ｓ０７１６２ １１１１１０１０１１０１１１１１１０１００００１００００００００

Ｓ０７０１８ １１０００００１１１００１１１１１０１１０００１０００００１１１

Ｓ０７０２１ １０１００００１１００００１０１１０１１０００１０００００１１０

Ｓ０７０２５ １１１０１１１１１１１１１１１１０１１１０１０１０００１０１１１

Ｓ０７０３３ １１０００００１１１０１１１１１１１１１０００１０００１０１１１

Ｓ０７０３５ １０００００１０１０１１００１１１０１１０００１０００００１１１

Ｓ０７０３８ １１１０１１０１１１０１１１１１１１１１１０１１１０１１１１１１

Ｓ０７０４２ １０１１００１０１０１１１１００００１００００１００００００００

Ｓ０７０５７ １０１１００１０１１０１１１１１１１１１０１１１１０１１１１１１

Ｓ０７０７４ １１００００１１１１１１１１１１００１１０１０１０００１０１１１

Ｓ０７０９６ １０１１００１０１０１１１１１０００１１１１０１０００１０１１１

Ｓ０７１０７ １０１１００１１０１１１１１１１１０１１０１０１０００００１１１

Ｓ０７１２０ １１０００００１１００１１１１１０００１０１１１１０１１１１１１

Ｓ０７１２３ １０１１００１１０１１１１１１１１００１１１１０１００１１１１０

Ｓ０７１４４ ０１１０００１１１１０１１１１１００１１０１１０１００１１１１０

Ｓ０７１４８ １１１１００１０１０１１１１１０００１００１１０１０００００００

Ｓ０７１５２ １１０００００１１００１００００００１００００００００００１１０

Ｓ０７１５６ １１００００１１１１１１１１１１０１１１０１０１０００１０１１１

Ｓ０７１６０ １１１１００１０１０１１１１００００１１０１０１０００１０１１１

Ｓ０７１７２ １１０００００００００１１１００００１０１１１１１０１０００００

Ｓ０７１７３ １０００００１０１０１１０１１１１０１００００１００００００００

Ｓ０７１７８ ０１００００１１１１０００１１１１０１００００１００００００００

Ｓ０７１８０ １０１１１１０００００１１１１１１１１００００１０００００１１１

Ｓ０７１８６ １１１１０００１０００１１１１１００１０１００１００００００００

Ｓ０７１８７ １１１１０００１１００１１１１１００１００００１００００００００

Ｓ０７１９８ １０００００１１０１０１１０００１０１１００１１１０１１１１１０

Ｓ０７２０２ １１１００００１１１００１１１１０１１００００１００００００００

Ｓ０７２１２ １１１０００１１１０１１１１０１１０１１０００１０００００１１１

Ｓ０７２２７ １１１０００００００１１１１１１１０１１００１１１０１１１１１１

Ｓ０７０４４ ０１００００１１１１０１１１１１００１１０１１０１００１１１１０

Ｓ０７０７７ １１１１０００１１０１１１１１１００１００００１００００００００

ＳＮ１ １０１１００００１１１００１１１１１１１００１１１０１１１１１１

ＳＮ６ １０１１００１０１１０１１１１１１１１１００１１１０１１１１１１

ＷＨＳ１￣４ １０００００００００１１１１０１０１１１００１１１００１１１１０

ＹＭ １０１１００１０１１０１１１１１１１１１００１１１０１１１１１１

安納芋 １１１００１０１０１１１１１１１１１１０１０１１１０１０００００

北京 ５５３ １００００１０１１１０１０１１００００１０１１０１１０１１１１０

川薯￣１２￣１￣１１４ １１００００１１１００１１１１１０１０１００００１００１１１１０

道真红苕 １１０１１００１１１１０１１０１１０１１０００１００１００１１０

鄂薯 ６ 号 １１０００００１１１１１１１１１１１１００００１００００００００

福薯 ３１７ １００００００００００１１００００１１１００１１１００１１１１０

阜 Ｙ０７￣８￣６ ０１００００１０１００１１１００１０１１０００１０００００１１１

阜 Ｙ６￣７ １１１１０００１１０１１１１１１１０１１００１０１００１１１１０

阜紫薯 １ 号 １０１００１０１０００１１０１１１１１１００１１１０１１１１１０

赣渝薯 ３ 号 １１０１０００００００１１１００００１１０００１０００００１１１

广薯 ８７ １１０１１００１１００１１１１１００１１０００１０００００１１１

贵紫薯 １１１０００００００１１１１１０１０１１００１１００１１１１１０

桂粉 ３ 号 １００００００００００１１０００１０１００００１１００１００００

桂薯 １０ 号 １１０１０００００００１０１０００００１００００００１１１１１０

红香蕉 ０１１００００００００１０１１１００１１０１０１０００００１１１

济紫薯 １ 号 １１１０００１０１０１１０１１１０００１０１１０１００００１１１

济农 ２９０ １１１０００１１０１１１１１１１１１１１０１０１０００００１１０

济农 ３０４ １００００１０１０００１００００１０１１０００１１０１１１１１１

济农 ５１ １１０１１１１１１１０１１１１０００１１００１０１００１１１１０

济农 ５７ １１０００００００１０１１１１０１１１１００００００１１１１１１

济农 ７４ ０１１０１１０１１００１１１１１００１１０００００００００１１０

济薯 ０８２７６ １１００００１１１１０１１１１１１０１０１１０１００００００００

济薯 ０８３６５ １１１１１０１１１１１１１１１１００１１０００１０００１０１１１

济薯 ０９２８１ １０１０１１０１０１１１１１１１１１１１０１００１００１０１１１

济薯 １００２３ １１１０００１０１０１０１１１００００１０１００１００１０１１１

济薯 １０２１６ １１１１０００１０１１１１１００１０１１１１０００００００１１１

济薯 １０２７０ １１０１１００００１１１１１１１１１１１１１０１１１０００１００

济薯 １１０２５ １１０００１００１０１１１１１１００１１０１０１０００００１１１

济薯 １８ １１０００００１１００１０１００００１１０００１００１１１１１０

济薯 ２１ １１０００１０１１１１１１１１１１０１１０１０１０００００１１１

济薯 ２５ １１１１００１１０００１１１１０１０１０１１０１００００００００
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　 ５ 期 聂立圆等:基于 ＳＳＲ 标记的 １３２ 份甘薯种质指纹图谱的构建及遗传多样性分析

表 ３(续)

品种名称

Ｎａｍｅ ｏｆ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ
数字指纹图谱

Ｎｕｍｂｅｒｅｄ ｆｉｎｇｅｒｐｒｉｎｔｓ
品种名称

Ｎａｍｅ ｏｆ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ
数字指纹图谱

Ｎｕｍｂｅｒｅｄ ｆｉｎｇｅｒｐｒｉｎｔｓ

济薯 ２６ １１０００１０１１００１１１１１１１０１０１１０１００１１１１１

济薯 ０５０５２ １１００００１１１１０１１１１１１０１１０１０１０００１０１１１

济徐薯 ２３ １１１００１０１０００１１１００１０１００００１００００００００

冀薯 ４ 号 １１１１０００００００１１０１１１０１１００１０１００１１１１０

冀薯 ９８ １００００００００００１１１００１０１１０００１０００００１１０

冀紫薯 ２ 号 １０１０１１０００００１１０００１１１１１１０１０００００１１１

栗子香 ０１１０１１００００００１１１１００１１００１０１００１１１１０

龙紫薯 ４ 号 １１０１１０１１１０１１１１１０１０１１１１０００１０１１０１１

漯薯 １１ 号 １１１０００００００１１１１１１１１０００００００００１１０１０

漯徐薯 ８ 号 １０１００００１１１１１１１１０１００００００１０００００１１０

漯紫薯 １ 号 １１１００１００１０１０１０１１００１０００１０１０００００００

绵薯 １０１７￣２ １１１０００１０１００１１１０１０１１１００１１１０１１１１１１

绵紫薯 ９ ０００００００００００１１０１００００００００１００００００００

南薯 ００９ １１０１１００１１００１１１１０００１００００１１００００１００

南薯 ０１６ １１００００１１１００１１１１１１１０１０１０１０１０００１１０

南薯 ０１７ １１０００１０１１１１１１１１１００１００１０１００００００００

南紫薯 ０１８ １０１０１１０００１１１１０１１１１１１１１０１０００００１１１

南紫薯 ０２０ １００００１０１０１０１１０１１１０１０１１１１１０１０００００

宁紫薯 ４ １１１１００１１０００１０１１１００１１０００００００００１１０

蓬尾 １１１００００１１０１１１１１１１０１１０１０１１１１１１１１１

黔薯 １４￣３￣９ １１０００００１０００１１００１０１１１０００１００１００１１０

黔薯 ２ １１０１０００００１０１１１１１１００１０００００１００００００

秦薯 ９ 号 １０００００００００１１１１１１００１１００１０１００１１１１０

秦紫薯 ２ 号 ０１１００００００１１１１１１１１０１１０１１０１１００００００

日本红东 １０１１００１０１１０１１１１１１１１１０１１１１００１１１１１

日本金千贯 １１０００１０１００００１１１１００１０１１１０１０１０００００

日本薯 １１１０１１０１０００１１１１１１１１００００１１０１０００００

日本玉丰 １０００００１１１１１１００１１００１１０１１１１０１１１１１０

商薯 １３３￣２ １１１１１０１０１００１１１１０１１１１０１１０１００１１１１１

商薯 １４ １１０１１０００１０１１１０１１１００１０００００１０１００１０

商薯 １６ ０１１１１００００００１０１０１１１０１０１００１００１１０１１

商薯 １９ １１００１１０１１０１１１１１１１０１１０１００１０１１１０１１

苏丹 １１１１００１１０００１１１１１００１０１１０１１０１１００００

苏薯 １６ ０１１０１１００１００１１１１１００１１０１０１０００００１１１

皖苏 ６１０ １０１０１１０００００１１１１１１１１１０１００１００００１１０

万薯 ７ 号 １０１００００００００１１１１１０１１１０００１００００１１１１

万薯 ８ 号 １１０１１００１１１０１１１１０００１１００１０１００１１１１０

徐薯 １８ １１１０１１０１１１１１１１１１１１１１００１１１０１１１１１１

徐薯 ２５ １１１０１１０１１１１１１１１１１１１１０１１１１０１１１１１１

徐薯 ３３ 号 ００１００００００１００１１１１００１０００１１１０１０００００

徐薯 ５５￣１ １００００００００１０１０１０１１００１０００１０００００１１１

徐薯 ７８１ ０１０００００１１１１１１１１０００１１０１１０１００１０１１０

徐紫薯 ８ 号 １００００００１０１０１１０１１１０１１０００１０００００１１１

烟薯 ２５ １１１００００００００１１０１１１１０１０１０００００００１１０

烟紫薯 ３ 号 １１１１１００００１１１１１１１１１１０１１０１１０１０００００

岩薯 ５ １１１１００１１１００１０１０００１１１０００００００００１１０

渝薯 １３￣３￣９ １０１００００００００１１１１１１１１１０１０１０００００１１１

渝紫薯 ３ 号 １１０１１０００００１１１０１１１１０１００１０１０１００１００

运薯 ２７１ １１０００００１１１１１１１１０１００１０１１１１０１１１１１１

运薯 ７８１ １１１１０００１１１１１１１１１１０１００００１００００００００

运徐薯 ２５１２￣２０ １１１１１１１１１１１１１１０１１１１００００１１０１００１１１

浙薯 ３３ １１００００１０１００１１１１０００１１０００１１１０００１１１

郑红 ２３ ０１０００１０１０１０１１１１１００００００００００００００００

郑红 ２６ １１１００１０１０００１１１１１０１００００００００００００１１

郑薯 ２０ ０１１０００１０１００００１１１００１１００１０１００１１１１０

紫芋 １１１０１１０００００１００１１１０１１１００００１０００１１１

２. ３　 聚类分析

利用 １９ 对 ＳＳＲ 标记引物对供试材料进行聚类

分析ꎬ利用 ＮＴＳＹＳ￣ｐｃ２. １ 计算得到 １３２ 份甘薯材料

的遗传距离矩阵ꎬ遗传距离大小范围是０. ０３６３ ~
０ ５９３９ꎬ平均为 ０. ４０８７ꎬ表明供试材料之间遗传多

样性较为丰富ꎬ其中福薯 ３７１ 和 Ｓ０７１２３ 遗传距离最

大ꎬ遗传距离最小的是来自韩国的 ２ 个品种 ＹＭ 和

ＳＮ６ꎮ １０ 份日本、韩国和苏丹材料的平均遗传距离

为 ０. ３６６ꎬ中国甘薯材料的遗传距离为 ０. ３５７ꎬ两组

间平均遗传距离为 ０. ４３１ꎬ从所得数据看出供试材

料间的遗传距离较为相似ꎮ 根据上述计算所得 １３２

份甘 薯 种 质 的 遗 传 距 离 矩 阵ꎬ 利 用 分 析 软 件

ＭＥＧＡ７. ０. ２１ 通过 ＵＰＧＭＡ 法对供试材料进行分类

并得到聚类图(图 １)ꎮ 从聚类图可以看出ꎬ在可信

度 ０. ２３ 处ꎬ所有甘薯材料被分为 ２ 大类ꎬ第Ⅰ大类

又分为两个亚类ꎬ第Ⅰ￣１ 亚类包括济薯 ２５ 和 ３ 份

日本引进品种日本金千贯、安納芋、日本薯ꎻ第Ⅰ￣２
亚类有济徐薯 ２３、苏丹、济薯 ０９２８１ꎮ 第Ⅱ大类在可

信度 ０. ２１ 处分为两个亚类ꎬ第Ⅱ￣１ 亚类包括 Ｓ０７
甘薯品系和济薯 ０５０５２、济薯 ２１、济薯 ０８２７６、济薯

２６、济薯 １８、徐薯 ２５、徐薯 １８、徐薯 ３３ 号、郑薯 ２０、
漯徐薯 ８ 号、济农 ３０４、贵紫薯、蓬尾、绵薯 １０１７￣２、

９０９
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运薯 ２７１、栗子香、日本红东、 ＳＮ１、ＳＮ６ 和 ＹＭꎻ第
Ⅱ￣２ 亚类包括剩余的 ７０ 份甘薯种质ꎬ在这个亚类

中又分为几个小类群ꎬ每个类群都有来自不同地域

的甘薯材料ꎮ

图片所示分支长度为 １９. ６３５７３１１２ 的最优树ꎮ 聚类树是按比例绘制的ꎬ其分支长度与用于推断系统发育树的进化

距离的单位相同ꎮ 进化距离由实验结果提供ꎮ 在 ＭＥＧＡ７ 中进行了聚类分析[２３]

Ｔｈｅ ｐｉｃｔｕｒｅ ｓｈｏｗｓ ｔｈｅｏｐｔｉｍａｌ ｔｒｅｅ ｗｉｔｈ ａ ｂｒａｎｃｈ ｌｅｎｇｔｈ ｏｆ １９. ６３５７３１１２. Ｔｈｅ ｃｌｕｓｔｅｒ ｔｒｅｅ ｉｓ ｄｒａｗｎ ｉｎ ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎꎬａｎｄ ｉｔｓ ｂｒａｎｃｈ ｌｅｎｇｔｈ ｉｓ ｔｈｅ

ｓａｍｅ ａｓ ｔｈｅ ｕｎｉｔ ｕｓｅｄ ｔｏ ｄｅｄｕｃｅ ｔｈｅ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ ｄｉｓｔａｎｃｅ ｐｒｏｖｉｄｅｄ ｂｙ ｔｈｅ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌ ｒｅｓｕｌｔｓ. Ｔｈｅ ｃｌｕｓｔｅｒ ａｎａｌｙｓｉｓ ｗａｓ ｃａｒｒｉｅｄ ｏｕｔ ｉｎ ＭＥＧＡ７[２３]

图 １　 １３２ 份甘薯材料基于 ＳＳＲ 分析的遗传距离聚类分析

Ｆｉｇ １　 Ｔｈｅ ｃｌｕｓｔｅｒ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ １３２ ｓｗｅｅｔｐｏｔａｔｏ ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ ｕｓｉｎｇ ＳＳＲ ｍａｒｋｅｒｓ

３　 讨论

目前用于甘薯研究的分子标记主要有 ＡＦＬＰ、
ＲＦＬＰ、ＲＡＰＤ、ＳＳＲ、ＳＮＰ、ＥＳＴ￣ＳＳＲ 等[２４]ꎬ相比其他标

记ꎬＳＳＲ 分子标记具有共显性遗传、数量大、稳定性

高、成本低且对 ＤＮＡ 质量要求较低等优点ꎬ广泛应

用于甘薯研究中ꎮ 常用的构建 ＤＮＡ 指纹图谱的方

法有特征条带法、单引物法及引物组合法ꎬ根据尽量

用最少的引物区分开最多的品种的一般原则构建

ＤＮＡ 指纹图谱[２５]ꎮ 本研究中有 １２ 对引物多态性信

息含量(ＰＩＣ)大于 ０. ８ꎬ引物 ＳＳＲ９ 的基因型数高达

１２５、多态性信息含量 ０. ９３３１ꎬ２ 对引物 ＳＳＲ９ 和 Ｃ３３
可将 １３２ 份甘薯种质完全分开ꎬ并构建了 １３２ 份甘

薯种质的数字指纹图谱ꎮ 因此ꎬＳＳＲ 标记可有效用

于甘薯品种鉴定、种子纯度鉴定等ꎮ 本研究采用

ＳＳＲ 标记对 １３２ 份甘薯品种(系)或材料进行遗传

多样性分析ꎬ共扩增出 ２３２ 条带ꎬ多态性条带 １６５
条ꎬ多态性比率为 ７１. １％ ꎬ遗传距离范围在 ０. ０３６３ ~

０１９
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０. ５９３９ 之间ꎬ平均为 ０. ４０８７ꎬ其遗传距离变异幅度较

大ꎬ从分子水平上进一步表明我国甘薯种质间遗传多

样性比较丰富ꎬ与南文卓等[９]、罗凯等[１９] 研究结果

相似ꎮ
利用 ＳＳＲ 技术所得的聚类图与已知育成品种

的系谱比较ꎬ吻合度较高ꎬ如 ２９ 份 Ｓ０７ 品系材料来

自亲本漯徐薯 ８ 号和郑薯 ２０ 杂交的 Ｆ１ 代品系ꎬ与
两个亲本漯徐薯 ８ 号和郑薯 ２０ 同列为一类群ꎻ育成

品种漯徐薯 ８ 号、济薯 １８ 和徐薯 ２５ 均是徐薯 １８ 的

后代ꎬ与徐薯 １８ 聚为一类ꎬ育成品种济薯 ２５ 与 ３ 份

日本品种血缘关系较近ꎬ列为一类ꎮ 因此ꎬＳＳＲ 标记

对甘薯亲缘关系的确定有一定可信度ꎬ聚类结果与

系谱来源较一致ꎬ亲缘关系较近的品种(系)首先聚

在一起ꎬ同时进一步验证了 ＳＳＲ 技术用于甘薯品种

亲缘关系和遗传变异分析的可行性ꎮ 从聚类图中可

以看出ꎬ济薯 １００２３、济薯 １１０２５ 和济紫薯 １ 号与日

本玉丰在同一个分支ꎬ说明济薯 １００２３、济薯 １１０２５
和济紫薯 １ 号的亲本与日本品种有一定亲缘关系ꎮ
另外ꎬ济薯 ２６ 与地方品种蓬尾、贵紫薯在同一分支ꎬ
说明济薯 ２６ 含有部分地方品种的血缘关系ꎮ 但在

聚类过程中分子标记并没有确切反映甘薯品种

(系)地域性ꎬ１０ 份来自国外的材料分布在 ２ 个类群

中ꎬ相同地理来源的各个品种(系)分布在各个亚类

群中ꎬ说明从地理上判断甘薯亲缘关系有一定局限ꎬ
研究结果与杨育峰等[２１]、罗凯等[１９]、赵冬兰等[１８]

结论一致ꎮ ＳＳＲ 标记聚类结果可直观反映甘薯种质

的亲缘关系ꎬ在甘薯育种工作中可高效准确提供亲

本的选择和杂种优势的利用[２６]ꎬ利用关系较远的品

种改良甘薯品种时ꎬ既可获得遗传差异较丰富的后

代ꎬ又能避免降低甘薯种质的遗传多样性[２７]ꎮ
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