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基于 ＥＳＴ⁃ＳＳＲ 标记的甘薯种质资源
ＤＮＡ 指纹图谱构建

罗忠霞，房伯平，李　 茹，王章英，黄立飞，陈景益，张雄坚，李育军，陈新亮，黄实辉
（广东省农业科学院作物研究所，广州 ５１０６４０）

　 　 摘要：采用 ＥＳＴ⁃ＳＳＲ 标记构建了国家种质广州甘薯圃中 ５２ 份甘薯种质资源的 ＤＮＡ 指纹图谱。 利用 ５２ 份供试资源，从早

期筛选出的 ３４２ 对候选多态性引物中筛选出 １６ 对核心引物，１６ 对引物在 ５２ 份资源中共扩增出 １５９ 个等位位点，每对引物的

等位位点数为 ５ ～ １９ 个不等，平均为 ９ ９４ 个，多态性信息含量变化范围为 ０ ６２３５ ～ ０ ９５９３，平均为 ０ ７９９１。 选择带型清晰、重
复性好、易于统计且能将 ５２ 份资源完全区分开的 ２ 对引物组合构建供试资源的 ＤＮＡ 指纹图谱。 ＮＴＳＹＳ 软件聚类分析表明，
ＥＳＴ⁃ＳＳＲ 标记能正确反映出不同资源间的亲缘关系，为构建甘薯大型 ＤＮＡ 指纹图谱数据库奠定了基础。
　 　 关键词：甘薯；种质资源；ＥＳＴ⁃ＳＳＲ；ＤＮＡ 指纹图谱
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　 　 在我国，甘薯［ Ｉｐｏｍｏｅａ ｂａｔａｔａｓ（Ｌ． ） Ｌａｍ． ］从过

去的“渡荒救灾”作物发展为现在的兼粮食、饲料、
工业原料及新型能源等的多功能作物，在促进经济

发展和维护国家粮食安全中始终发挥着重要作用。
据统计，甘薯在我国仅次于水稻、小麦和玉米而成为

第四大粮食作物，种植面积约 ３６７ 万 ｈｍ２，占世界甘

薯种植总面积的 ４５ １％ 左右，年总产量 ７８０４ 万 ｔ，

占世界甘薯总产量的 ７５ ３％ ［１］。
甘薯是一种无性繁殖作物，营养体保存一直被

认为是安全和有效的保持甘薯遗传稳定性的保存方

法。 国家种质广州甘薯圃（ＮＧＧＳＮＧ，Ｎａｔｉｏｎａｌ Ｇｅｒｍ⁃
ｐｌａｓｍ Ｇｕａｎｇｚｈｏｕ Ｓｗｅｅｔ ｐｏｔａｔｏ Ｎｕｒｓｅｒｙ Ｇｅｎｅｂａｎｋ ｉｎ
Ｃｈｉｎａ）是我国目前唯一的室外营养体保存甘薯的资

源圃，保存着国内外近 １３００ 份甘薯资源。 长期以来
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甘薯资源一直是基于传统的形态学特征进行品种鉴

定，该方法容易受到环境与主观因素的影响，鉴定周

期长，可靠性低［２］，这不仅增加了鉴定的难度，而且

容易错乱，导致资源保存中经常会出现同种异名或同

名异种的现象；另外，在育种上由于常用杂交亲本的

集中使用，甘薯品种间的遗传差异也越来越小［３］。
以分子标记为基础的 ＤＮＡ 指纹鉴定技术具有

准确、简单快速、易于自动化的优点，通过构建 ＤＮＡ
指纹图谱进行品种快速鉴定是品种鉴定技术的发展

趋势。 与其他分子标记相比，以微卫星序列为基础

的 ＳＳＲ 标记在 ＤＮＡ 指纹鉴定上显示了独特的优越

性，ＳＳＲ 标记数量丰富、覆盖整个基因组、揭示的多

态性高、以孟德尔方式遗传、且呈共显性。 国际植物

新品种权保护联盟（ＵＰＯＶ， Ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ Ｕｎｉｏｎ ｆｏｒ
ｔｈｅ Ｐｒｏｔｅｃｔｉｏｎ ｏｆ Ｎｅｗ Ｖａｒｉｅｔｉｅｓ ｏｆ Ｐｌａｎｔｓ） ［４］ 在分子测

试指南中，将构建 ＤＮＡ 指纹数据库的标记方法确定

为 ＳＳＲ 和 ＳＮＰ，其中 ＳＳＲ 标记因其技术比较成熟，
成为当前各个作物建库的首选标记［５］，目前玉

米［６］、水稻［７］、 小麦［８⁃１０］、 番茄［１１］、 木薯［１２］、 马铃

薯［１３］等主要农作物部分品种的 ＳＳＲ 指纹图谱已相

继构建。 在甘薯品种鉴定方面，Ｃ． Ｓ． Ｐｒａｋａｓｈ 等［１４］

利用 ＲＡＰＤ 标记构建了 ３０ 个美国甘薯地方品种及

新育成品种的指纹图谱，王红意等［１５］ 利用 ＲＡＰＤ 标

记构建了 ３０ 个中国甘薯主栽品种的 ＲＡＰＤ 指纹图

谱，但利用 ＳＳＲ 标记构建甘薯指纹图谱库的研究还

尚未见报道。
本研究采用筛选出的 ＥＳＴ⁃ＳＳＲ 核心引物，构建

５２ 份甘薯种质资源的指纹图谱，旨在为甘薯标准指

纹数据库的构建奠定基础，并且为鉴定甘薯品种真

伪提供理论依据。

１　 材料与方法

１ １　 供试材料

５２ 份供试资源均由国家种质广州甘薯圃提供

（表 １），其中地方品种 ２１ 份，引进品种 ３ 份，选育品

种 ２８ 份。 国内资源主要来源于海南、广东、福建、浙
江、安徽、江苏、湖北、河南 ８ 个甘薯主产省份，国外

资源主要来源于日本和美国。

表 １　 供试 ５２ 份甘薯种质资源

Ｔａｂｌｅ １　 Ｆｉｆｔｙ⁃ｔｗｏ ｓｗｅｅｔ ｐｏｔａｔｏ ｇｅｒｍｐｌａｓｍｓ ｕｓｅｄ ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ

编号
Ｃｏｄｅ

种质名称
Ａｃｃｅｓｓｉｏｎ ｎａｍｅ

种质类型［１６］

Ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｓｔａｔｕｓ ｏｆ ａｃｃｅｓｓｉｏｎ
来源地
Ｏｒｉｇｉｎ

编号
Ｃｏｄｅ

种质名称
Ａｃｃｅｓｓｉｏｎ ｎａｍｅ

种质类型［１６］

Ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｓｔａｔｕｓ ｏｆ ａｃｃｅｓｓｉｏｎ
来源地
Ｏｒｉｇｉｎ

１ 广薯 ８８⁃７０ 选育品种 广东广州 ２７ 树仔苗 地方品种 广东阳江
２ 岩薯 ５ 号 选育品种 福建龙岩 ２８ 普薯 ２４ 选育品种 广东普宁
３ 揭薯 １６ 选育品种 广东揭阳 ２９ 广薯 ７９ 选育品种 广东广州
４ 绿 ０６ 地方品种 安徽合肥 ３０ 高薯 １７ 选育品种 广东高州
５ 广薯 ８７ 选育品种 广东广州 ３１ 小五齿 地方品种 福建厦门
６ 不论春 地方品种 广东海康 ３２ 南丰 引进品种 日本
７ 普薯 １０ 号 选育品种 广东普宁 ３３ 细藤仔 地方品种 广东大埔
８ 乌骨企龙 地方品种 广东 ３４ 日本薯 地方品种 海南
９ 菊花种 地方品种 广东汕头 ３５ 鸡而仔 地方品种 广东湛江
１０ 内原 引进品种 日本 ３６ 商 ５２⁃７ 选育品种 河南商丘
１１ 白皮新来妹 地方品种 广东湛江 ３７ 徐 ９８⁃２２⁃２３ 选育品种 江苏徐州
１２ 白皮接芋只 地方品种 广东揭阳 ３８ 蕹菜种 地方品种 广东大埔
１３ 雪薯 地方品种 广东新兴 ３９ 鄂薯 ３ 号 选育品种 湖北武汉
１４ 金瓜苗 地方品种 广东阳春 ４０ 泉薯 ８３０ 选育品种 福建泉州
１５ 学老薯 地方品种 广东汕头 ４１ 心香 选育品种 浙江杭州
１６ 胭脂薯 地方品种 广东德庆 ４２ 广薯 ９５⁃１４５ 选育品种 广东广州
１７ 蕹菜种 地方品种 广东湛江 ４３ 广薯 ６９ 选育品种 广东广州
１８ 姑娘薯 地方品种 广东湛江 ４４ 广薯 ９８ 选育品种 广东广州
１９ 广薯 ２Ｋ⁃３０ 选育品种 广东广州 ４５ 广紫薯 １ 号 选育品种 广东广州
２０ 南凹苗 地方品种 广东东莞 ４６ 广薯 １８２ 选育品种 广东广州
２１ 假山柚 地方品种 海南临高 ４７ 广薯菜 ２ 号 选育品种 广东广州
２２ 广薯 ７９⁃１５ 选育品种 广东广州 ４８ 广薯 １５５ 选育品种 广东广州
２３ 波嘎 引进品种 美国 ４９ 广薯 ４２ 选育品种 广东广州
２４ 广薯 ９７ 选育品种 广东广州 ５０ 广紫薯 ２ 号 选育品种 广东广州
２５ 州农 １３ 选育品种 海南海口 ５１ 广菜薯 ３ 号 选育品种 广东广州
２６ 紫肉 地方品种 广东汕头 ５２ 广薯 ２０５ 选育品种 广东广州

１ ２　 ＤＮＡ 提取

采集供试材料的幼嫩叶片，采用改良的 ＣＴＡＢ
法提取基因组 ＤＮＡ［１７］，０ ７％ 琼脂糖凝胶电泳检测

其纯度，超微量分光光度计精确测定 ＤＮＡ 样品浓

度，稀释到 １００ ｎｇ ／ μＬ，⁃２０ ℃ 冰箱保存备用。
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１ ３　 ＳＳＲ⁃ＰＣＲ 扩增

ＰＣＲ 反应总体积为１０ μＬ，其中含有０ ３７５ Ｕ Ｔａｑ
聚合酶、 ＳＳＲ 引物０ ５ μｍｏｌ ／ Ｌ、ｄＮＴＰｓ １００ μｍｏｌ ／ Ｌ、模
板 ＤＮＡ ２０ ～ ４０ ｎｇ、１０ × ＰＣＲ Ｂｕｆｆｅｒ １ ０ μＬ。 ＰＣＲ
反应程序为 ９４ ℃预变性 ５ ｍｉｎ；９４ ℃变性 ３０ ｓ，退
火 ３０ ｓ（退火温度根据所用引物确定），７２ ℃延伸

３０ ｓ，３５ 个循环；７２ ℃下延伸 ７ ｍｉｎ，４ ℃保存。 扩增产

物用 ６ ０％聚丙烯酰胺凝胶电泳检测，用 ０ １２％ＡｇＮＯ３

染色， ＮａＯＨ ＋甲醛组成的显影液显影。
１ ４　 引物筛选

以本课题组前期筛选出的 ３４２ 对甘薯 ＥＳＴ⁃ＳＳＲ
多态性引物［１８］作为本研究的候选引物，继续筛选多

态性信息量高、带型稳定、易于统计、多态性高的核

心引物，用于构建指纹图谱。 引物均由上海英潍捷

基贸易有限公司合成。
１ ５　 数据处理

采用人工读带方式， ＥＳＴ⁃ＳＳＲ 扩增产物在电泳

凝胶上相同位置处，有带记为 １，无带记为 ０，每条带

相当于 １ 个等位基因建立 ０⁃１ 矩阵。 多态性信息量

ＰＩＣ ＝ １⁃∑ｆ ２
ｉ ，其中 ｆｉ为第 ｉ 个位点的基因型频率。

采用 ＮＴＳＹＳ⁃ｐｃ Ｖ２ ０ 软件进行聚类分析，ＳｉｍＱｕａｌ
程序求 Ｊａｃｃａｒｄ 相似系数，ＳＨＡＮ 程序中的 ＵＰＧＭＡ
（ｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄ ｐａｉｒ⁃ｇｒｏｕｐ ｍｅｔｈｏｄ ｗｉｔｈ ａｒｉｔｈｍｅｔｉｃ ｍｅａｎｓ）
进行聚类分析，并通过 Ｔｒｅｅｐｌｏｔ 模块生成聚类图。

２　 结果与分析

２ １　 ＥＳＴ⁃ＳＳＲ 标记多态性分析

本研究以 ５２ 份甘薯种质资源对 ３４２ 对候选多

态引物进行筛选，获得了 １６ 对核心引物（表 ２）。 １６
对核心引物在 ５２ 份资源中共扩增出 １５９ 个等位位

点，每个位点的等位基因数目不等，变幅为 ５ ～ １９，
平均为 ９ ９４ 个。 平均多态性信息含量为 ０ ７９９１，
变幅为 ０ ６２３５ ～ ０ ９５９３。 图 １ 为引物 ＧＤＡＡＳ０８１９
在部分供试资源中的扩增电泳图谱。
２ ２　 ＤＮＡ 指纹图谱构建

对以上 １６ 对 ＥＳＴ⁃ＳＳＲ 引物在 ５２ 份资源中的扩

增谱带进行指纹分析，并进行基因型统计。 通过表

２ 可以看出，任何一个引物都不能将所有供试材料

完全区分开，引物 ＧＤＡＡＳ０９１１ 区分能力最强，在 ５２
份供试资源中共有 ３６ 种基因型，即用该引物可以区

表 ２　 １６ 对核心引物信息表

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ １６ ｃｏｒｅ ｓｅｔ ＥＳＴ⁃ＳＳＲ ｐｒｉｍｅｒｓ

核心引物 Ｃｏｒｅ ｐｒｉｍｅｒ 引物序列 Ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ 等位位点数 Ｎｏ． ｏｆ ａｌｌｅｌｅｓ 基因型数 Ｎｏ． ｏｆ ｇｅｎｏｔｙｐｅｓ 多态性信息量 ＰＩＣ
ＧＤＡＡＳ０９１１ ＣＴＴＣＧＣＡＣＴＣＧＣＡＴＣＴＣＴ １９ ３６ ０ ９５９３

ＧＧＴＡＴＧＧＴＧＴＡＡＧＴＴＧＴＴＧＴＴＣ
ＧＤＡＡＳ０８１９ ＧＡＧＧＡＴＣＡＡＣＴＧＣＧＴＣＴＴＣＴＧ １１ １７ ０ ９１５７

ＣＧＴＧＡＡＣＣＣＡＧＣＣＴＡＡＣＡＡＧ
ＧＤＡＡＳ０９２２ ＣＧＣＣＴＴＣＧＴＴＡＡＴＡＡＣＣＡＣＴＣ １６ １９ ０ ９１１２

ＣＣＴＧＣＴＴＡＡＴＣＣＧＡＴＣＣＴＣＴＣ
ＧＤＡＡＳ０７８２ ＧＣＡＣＣＡＣＡＴＴＡＡＴＡＡＴＧＡＴＧＣＣ １２ １０ ０ ８６４６

ＴＧＴＴＧＡＡＧＧＴＴＣＴＧＡＴＧＧＡＧＴＡ
ＧＤＡＡＳ０９２６ ＧＣＴＣＡＴＣＴＴＧＧＡＴＣＴＣＴＴＧＡＡＧ １０ １１ ０ ８５５８

ＣＧＡＡＧＧＡＧＧＧＴＴＴＡＧＧＧＴＴＴＡ
ＧＤＡＡＳ０３８５ ＡＡＣＴＡＴＴＣＴＴＧＴＣＣＡＡＴＣＴＧＣＧ １１ １０ ０ ８４９９

ＧＣＣＡＴＧＴＧＴＡＴＴＣＣＴＧＡＴＴＣＣ
ＧＤＡＡＳ０３３８ ＧＣＡＧＣＧＧＡＴＧＧＡＡＴＡＣＴＣＡ １０ １４ ０ ８２８２

ＴＣＴＡＣＡＣＧＡＣＴＡＣＣＡＡＣＴＡＣＡＡ
ＧＤＡＡＳ０９４０ ＣＣＧＡＴＧＡＴＴＡＴＡＧＣＡＣＴＴＡＣＧ １４ １０ ０ ８１２２

ＧＧＴＴＣＡＣＣＴＴＣＣＡＣＡＣＴＣ
ＧＤＡＡＳ０８４８ ＣＧＣＴＴＣＣＴＴＣＴＴＣＴＧＡＴＴＡＧＡ ６ ６ ０ ７７６６

ＧＣＡＧＴＧＣＡＧＴＧＡＧＴＴＧＡＧ
ＧＤＡＡＳ０８５８ ＧＣＡＣＴＧＣＣＡＧＣＡＡＡＣＣＡＡ ８ ５ ０ ７７３７

ＴＴＣＣＴＣＧＴＣＣＡＴＧＡＡＧＡＡＣＡＣ
ＧＤＡＡＳ０３５４ ＧＴＡＴＣＴＴＣＣＡＧＴＴＣＡＧＴＴＣＣＡＣＡＴ ５ ６ ０ ７４８５

ＡＴＣＣＡＴＣＣＡＣＣＡＣＧＣＡＡＴＣＡ
ＧＤＡＡＳ０９１４ ＴＴＧＡＴＧＧＣＡＡＣＧＣＡＡＴＣＴ ９ ４ ０ ７３５９

ＣＣＴＣＴＣＧＴＣＣＡＣＴＴＧＡＴＧ
ＧＤＡＡＳ０８４３ ＡＡＣＡＧＧＡＧＣＡＧＣＡＣＣＡＴＴ ８ ６ ０ ７３０８

ＴＧＡＣＣＣＡＡＣＣＣＡＧＡＡＡＧＡＴＴ
ＧＤＡＡＳ０８７１ ＧＣＡＧＡＧＴＧＡＧＡＡＴＴＡＧＡＧＴＴ ８ ６ ０ ７２７８

ＧＴＣＣＣＴＴＣＴＴＴＧＣＣＡＧＴＡ
ＧＤＡＡＳ０３６０ ＴＧＴＧＴＡＧＡＣＴＣＡＣＴＣＡＡＴＣＡＴＣＴＧ ５ ５ ０ ６７２３

ＧＧＴＧＴＡＴＧＣＧＴＡＡＴＣＴＧＧＡＡＧＧ
ＧＤＡＡＳ０６９４ ＧＴＣＴＡＡＧＡＴＧＧＡＧＴＧＡＧＧＡＡ ７ ４ ０ ６２３５

ＧＡＴＣＡＡＧＧＣＴＧＡＡＧＴＴＡＣＧ

２１８



　 ４ 期 罗忠霞等：基于 ＥＳＴ⁃ＳＳＲ 标记的甘薯种质资源 ＤＮＡ 指纹图谱构建

Ｍ：ＤＮＡ ｍａｒｋｅｒ；１ ～ ３８ 泳道分别为表 １ 中 ８ ～ ４５ 号甘薯品种

Ｍ：ＤＮＡ ｍａｒｋｅｒ，Ｌａｎｅ １ ｔｏ ３８：Ｎｏ． ８ ｔｏ ４５ ｓｗｅｅｔ ｐｏｔａｔｏ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｉｎ ｔａｂｌｅ １

图 １　 引物 ＧＤＡＡＳ０８１９ 在部分甘薯种质中的扩增结果

Ｆｉｇ． １　 ＤＮＡ ｆｒａｇｍｅｎｔｓ ａｍｐｌｉｆｉｅｄ ｂｙ ＥＳＴ⁃ＳＳＲ ｐｒｉｍｅｒ ＧＤＡＡＳ０８１９ ｉｎ ｓｏｍｅ ｓｗｅｅｔ ｐｏｔａｔｏ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ

分出 ３６ 个品种，有 １６ 个品种无法区分开来。 其他

引物则可以将供试资源划分为 ４ ～ １９ 种基因型不

等。 所以只有通过引物组合鉴定的方式才可以将以

上供试资源完全区分开。
本研究综合考虑引物的 ＰＩＣ 值大小、基因型数

量、扩增带型统计的难易及引物的重复性高低等因

素，将核心引物进行排序，首先用排在第一位的引物

进行品种鉴别，如不能把所有供试品种区分开，依序

再加一个引物进行组合鉴别，依此类推，直至把所有

引物区分开。 本研究最少采用 ２ 对引物即可将所有

供试资源完全区分开，最后选用这 ２ 对引物构建了

５２ 份资源的指纹图谱。

表 ３　 供试甘薯 ＳＳＲ 指纹图谱代码

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｔｈｅ ｓｗｅｅｔ ｐｏｔａｔｏｓ ＳＳＲ ｆｉｎｇｅｒｐｒｉｎｔｉｎｇ ｃｏｄｅｓ

编号

ｃｏｄｅ
ＳＳＲ 指纹图谱 ＳＳＲ ｆｉｎｇｅｒｐｒｉｎｔｉｎｇ
ＧＤＡＡＳ０９１１ ＧＤＡＡＳ０８１９

编号

ｃｏｄｅ
ＳＳＲ 指纹图谱 ＳＳＲ ｆｉｎｇｅｒｐｒｉｎｔｉｎｇ
ＧＤＡＡＳ０９１１ ＧＤＡＡＳ０８１９

编号

ｃｏｄｅ
ＳＳＲ 指纹图谱 ＳＳＲ ｆｉｎｇｅｒｐｒｉｎｔｉｎｇ

ＧＤＡＡＳ０９１１ ＧＤＡＡＳ０８１９
１ １０１１０１１００００１１１１００００ １１１１１０１０１１１ １９ ０１１０１０１１１００１０１１１１１１ ０１１１１００１１１１ ３７ ００１１０００１１１１０１１１０００１ ０１１１１１００１１０
２ ０１１０１００１００１１０１１１１１１ ０１０１１００００００ ２０ １１１１００１１１０１０１１１１０００ １１０１１０１０１００ ３８ ０１１１００１０１１１０１１１１１１０ １１０１１１１１１１０
３ １１１１１００００００１１０１００００ １１００００１０１００ ２１ ０１０１１００１１０００００１１１００ ０１１１１００１１１１ ３９ ００１１００１１０００１１１１００００ ０１１１１１００１１０
４ １０１１０１１１０００１１００００１１ １１００００１０１００ ２２ １１１０１１１１１０１１１０１１０００ ０１１１１００１１１１ ４０ ００１１００１１０００１１１１００００ ０１１１１１００１１０
５ １０１１０１１１０００１１１１１１０１ １１０１１０１０１００ ２３ ０１０１１１００００００００１１０００ ０１０１１００００００ ４１ １０１１０１１１０００１１１１１１０１ ０１１１０１００１１１
６ １０１１０００１１００１１１１００００ １１００００１０１００ ２４ １１１１０１１１１１１１１１１１１１１ ０１１１１１００１１０ ４２ ００００１０００１１００１００００００ １１１０１１１１１１０
７ ０１１０００１１００００１１０００００ １１００００１０１００ ２５ １０１１０１１００００１１１１００００ １１０１１１１１１１０ ４３ ０１１０１０００１１００１１１１１００ ０１１１１１００１１０
８ ００１１００１１０００１１１１００００ １１００００１０１００ ２６ ００１１１０００１１１０１１１１０００ １１００００１０１００ ４４ １０１１０１１１０００１１１１１１０１ ０１０１１００００００
９ ０１１１０００１１００１０１１１０００ １１０１１０１１１００ ２７ ００１１１１００００００００１１１１１ ０１１１１１０１１１１ ４５ ０００１００１０１１００１００１１００ １０１１１００００１１
１０ １０１０１１１１１０００１１１００００ ０１１１１０１１１１１ ２８ ００１０１０００１１００１１１１０００ ０１０１１１０００００ ４６ ０１１０１０１１１０００１１１１１１０ １１１０１１１１１１０
１１ ０１１０００１１００００１１０００００ ０１０１０１０００００ ２９ ００１１００１１０００１１１１００００ ０１１１１００１１１１ ４７ ０１１１００１０１１１０１１１１１１０ ０１１１０１００１１１
１２ ００１１００１１０００１１１１００００ １１０１１００１１１０ ３０ ０１１１１０００１１１１０１１１１００ １１００００１０１００ ４８ ００１１１０００１１１０１１１１０００ ０１１１１１００１１０
１３ ０１１０１０１１１０００１１１１１１０ ０１０１１００００００ ３１ ０１１１１０００１１０００１１１１００ １１０１１０１０１００ ４９ ０１１１１００１１１１０１１１１０００ １０１１１００００１１
１４ ００１１００１１０００１１１１００００ １１００００１０１００ ３２ ００１１１０１０１１１０００１１１００ ０１１１１１００１１０ ５０ ０００１００１０１１００１００１１００ １１１１１０１０１１１
１５ １１０１１１１０００００１１１１０００ ０１０１０１０００００ ３３ ００１１１１０１１１１００１１１１００ ０１０１１００００００ ５１ ０１１１００００１１０１００１１０００ ０１０１１００００００
１６ ０１０１１０１０００００１１１００００ ０１０１０１０００００ ３４ ０１１１１００１１１１０１１１１０００ １１０１１００１１１０ ５２ ００１１１０００１１１０１１１１０００ ０１０１１１０００００
１７ ０００１１１１１１００１００１１１１０ ０１１１１１０１１１１ ３５ ００１１１１００１１１１１１１１１００ １１０１１１０１１１１
１８ １１１０１１１１０００１１１１１０００ ０１１１１１０１１１１ ３６ １０１１０１１００００１１１１００００ １１１０１１１１１１０

２ ３　 聚类分析

根据 １６ 对核心引物的 １５９ 个位点，利用 ＮＴ⁃
ＳＹＳ⁃ｐｃ Ｖ２ ０ 软件构建了 ５２ 份供试材料的聚类分

析图。 在遗传相似系数 ０ ７９ 处可以将所有供试材

料分为 ４ 类（图 ２），根据聚类结果，对部分育成品种

进行了亲缘关系的系谱追溯，如：与广薯 ８８⁃７０ 有亲

缘关系的育成品种共 ９ 个，包括广薯 ８８⁃７０、广薯 ９５⁃
１４５、广紫薯 １ 号、广薯 ４２、广薯 ６９、广薯 １５５、广薯

８７、广薯 ７９、广薯 ２０５，这些品种遗传相似性高，聚在

了第一大类中的 １⁃１⁃１ 小类。 结果表明，ＥＳＴ⁃ＳＳＲ 聚

类结果能较好反映供试材料的亲缘关系。

３　 讨论

核心引物的筛选和确定是 ＤＮＡ 指纹图谱构建

的重要步骤［１９］，本课题组前期利用新的测序技术进

行了甘薯转录组测序［２０］，获得了大量的 ＥＳＴｓ（ ｅｘ⁃
ｐｒｅｓｓｅｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｔａｇｓ） 序列，并结合 Ｇｅｎｂａｎｋ 数据

库中收录的甘薯 ＥＳＴｓ 序列 ［２１⁃２２］ ，进行了大规模的

ＥＳＴ⁃ＳＳＲ 标记的开发及筛选利用［１８］。 本研究在前

期筛选出 ３４２ 对多态性引物的基础上继续筛选出了

１６ 对核心引物用于构建指纹图谱，最终筛选出多态

性好、电泳胶版清晰度高、条带容易统计、稳定性好

的 ２ 对，并利用其指纹组合构建了供试甘薯的 ＤＮＡ
指纹。 ＳＳＲ 技术在甘薯品种鉴定及种质资源研究中

的应用，将十分有助于甘薯遗传资源的进一步挖掘

和利用，对知识产权的保护也将起到积极作用。
甘薯栽培种属于染色体基数为 １５ 的六倍体品

种，染色体重组率高，后代分离程度大，在不同的性
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图 ２　 ５２ 份甘薯种质资源的聚类分析图

Ｆｉｇ ２　 Ｃｌｕｓｔｅｒ ｄｅｎｄｒｏｇｒａｍ ｏｆ ５２ ｓｗｅｅｔ ｐｏｔａｔｏ ｇｅｒｍｐｌａｓｍｓ

状上可能会出现二体、四体或六体几种遗传方

式［２３］，遗传组成复杂，六体遗传意味着 １ 个基因位

点上有 ６ 个等位基因。 ＳＳＲ 标记是共显性标记，以
孟德尔方式遗传，能较好地揭示供试材料个体或群

体内完整的遗传信息，而 ＲＡＰＤ 等显性标记，其谱带

只能反映不同甘薯种质基因组上的部分差异，不能

反映控制某一性状的全部基因情况。 本研究在聚类

分析中，将亲缘关系近的品种聚在了一起，说明 ＳＳＲ
标记能较好地反映出不同甘薯品种间的遗传距离。

本课题以国家种质广州甘薯圃中的 ５２ 份资源

为研究对象，在分子水平上给每份资源一个能准确

表明其身份的指纹信息，为构建大型甘薯资源指纹

图谱数据库搭建了平台，一方面可以提高甘薯种质

资源的鉴定效率及准确率，另一方面也可以对甘薯

种质资源进行遗传多样性分析，使育种工作者更有

针对性地开展研究。
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