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　 　 摘要:利用 ＳＳＲ 分子标记技术对栽培的 ６０ 份马铃薯品种进行了遗传多样性分析ꎬ包括凉山州地方品种、自育品种和各地

育成品种ꎬ筛选出 １６ 对有效 ＳＳＲ 引物ꎮ 采用筛选的 １６ 对引物在供试材料中共检测到 ６５ 个位点ꎬ其中多态性位点 ４２ 个ꎬ占总

扩增位点的 ６４ ６２％ ꎬ平均 ＰＩＣ 值为 ０ ４７１７ꎮ 通过 ＮＴＳＹＳｐｃ ２ ０ 对所有材料间的遗传距离进行计算ꎬ平均遗传距离在 ２ ４３ ~
３ ９６ ｃＭ 之间ꎮ 使用 ＭＥＧＡ４ 分析软件将供试材料分成 ３ 大类ꎬ２ 个凉山州地方品种在聚类图中最先被分离出来ꎮ 利用 ＰｏＰ￣
ＧＥＮ 将凉山州地方种和其余材料分成了 ２ 类ꎮ 试验结果表明部分凉山州地方种与试验中其他品种的遗传基础差异较大ꎬ是
较好的资源材料ꎮ 该研究为凉山州地方马铃薯品种在今后育种中的应用提供了部分参考依据ꎮ
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马铃薯(Ｓｏｌａｎｕｍ ｔｕｂｅｒｏｓｕｍ Ｌ. ) 为茄科茄属马

铃薯组基上节亚组植物ꎬ又名洋芋、土豆、山药蛋等ꎬ
普通马铃薯栽培种为四倍体ꎮ 马铃薯是继水稻、玉
米和小麦后的第 ４ 大世界性粮食作物[１￣３]ꎮ

马铃薯栽培种主要起源于秘鲁和玻利维亚交界

处的 Ｔｉｔｉｃａｃａ 湖盆地中心地区ꎬ在马铃薯的原产地

南美洲分布着许多马铃薯种ꎬ从 ４０°Ｓ 以北到赤道以

南ꎬ从海平面到高达 ４０００ ｍ 以上的安第斯山都有种



植　 物　 遗　 传　 资　 源　 学　 报 １４ 卷

植[３]ꎮ 马铃薯在世界各地广泛种植约有 ４００ 多年的

历史ꎬ明朝万历年间引入中国ꎬ凉山州种植马铃薯已

有 １００ 余年历史[２￣３]ꎮ 凉山州因其得天独厚的自然

环境ꎬ被誉为全国最佳马铃薯种植区域之一ꎬ孕育出

许多凉山州特异的马铃薯品种资源ꎬ对这些资源的

深入挖掘利用ꎬ不仅能扩大马铃薯育种的遗传背景ꎬ
起到保护物种遗传多样性的作用ꎬ同时也是发展凉

山州特色马铃薯产业的基础ꎮ
遗传多样性研究是作物种质资源保护和开发利

用的基础ꎬ同时对作物育种具有重要的指导作用ꎮ
物种遗传多样性的研究通常基于遗传标记的多态

性ꎮ 遗传标记包括形态学标记、细胞学标记、生物化

学标记、免疫学标记和分子标记 ５ 种类型ꎮ ＳＳＲ 分

子标记技术因其多态性好、结果稳定、操作简单、
经济可靠等优点被广泛用于物种遗传多样性的

研究 [４] ꎮ 近几年ꎬ国内学者利用 ＳＳＲ 分子标记技

术对马铃薯育成品种和地方品种的遗传多样性

研究和指纹图谱的建立开展了大量的工作 [５￣１０] ꎬ
但利用该技术对凉山州地方马铃薯品种的遗传

多样性研究还未见报道ꎬ本研究利用 ＳＳＲ 分子标

记技术对凉山州地方品种、自育品种和国内外的

部分育成品种进行遗传多样性对比分析ꎬ以期为

深入开发利用凉山州地方品种的育种实践提供

参考ꎮ

１　 材料与方法

１. １　 供试材料

试验材料为凉山州地方品种、自育品种[１１￣１２] 和

国内外育成品种共计 ６０ 份ꎬ详见表 １ꎮ

表 １　 供试材料及来源

Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｈｅ ｔｅｓｔ ｍａｔｅｒｉａｌｓ ａｎｄ ｉｔｓ ｐｌａｃｅ ｏｆ ｏｒｉｇｉｎ

编号

Ｃｏｄｅ
材料名称

Ａｃｃｅｓｓｉｏｎ ｎａｍｅ
来源

Ｏｒｉｇｉｎ
编号

Ｃｏｄｅ
材料名称

Ａｃｃｅｓｓｉｏｎ ｎａｍｅ
来源

Ｏｒｉｇｉｎ
１ Ｂ２￣２￣１ 云薯 ２ 号辐射诱变 ３１ ＡＳ１３５ 云南

２ Ｂ４￣４￣２ 云薯 ２ 号辐射诱变 ３２ ＨＢ０３８９￣１８ 云南

３ Ｄ１８ 国际马铃薯中心(ＣＩＰ) ３３ ＰＨ￣１９ 云南

４ Ｆ￣５￣６ 国际马铃薯中心(ＣＩＰ) ３４ ＹＳ０３￣１２６３ 云南

５ 合作 ２３ ＣＩＰ、云南会泽 ３５ ＹＳ０３￣２６８５ 云南

６ ＫＸ￣５ 成都市农林科学院 ３６ 丽薯 ７ 号 云南

７ Ｍｉｒａ 米拉 德国 ３７ Ｓ０３３３４９ 云南

８ Ｚ８５ 凉山州地方种 ３８ 丽薯 ６ 号 云南

９ Ｌ８５ 凉山州地方种 ３９ Ｌ１８￣０４￣２ 自育

１０ 地方种 凉山州地方种 ４０ Ｌ１８￣２ 自育

１１ 牛角洋芋 凉山州地方种 ４１ Ｌ１８￣３ 自育

１２ 乌洋芋 凉山州地方种 ４２ Ｌｘ２￣２ 自育

１３ 内蒙古洋芋 凉山州地方种 ４３ ２９￣１ 自育

１４ 越西 凉山州地方种 ４４ ＬＸ１０￣１１ 自育

１５ 川 ＬＳ０６￣５６ 凉山州地方种 ４５ ２６６ 自育

１６ 凉薯 ９７ 凉山州地方种 ４６ ２７８ 自育

１７ 陇薯 ３ 号 甘肃省 ４７ ３０７ 自育

１８ 新大坪 甘肃省 ４８ ８０４ 自育

１９ 威芋 ３ 号 贵州 ４９ ０５￣１￣２ 自育

２０ Ｓｅｒｒｅｎａ 国际马铃薯中心(ＣＩＰ) ５０ ０５￣０６￣１ 自育

２１ 坝薯 １０ 号 河北 ５１ ０９０５Ｎ３６￣１ 自育

２２ 克新 １ 号 黑龙江 ５２ ２１￣２ 自育

２３ 紫花白 黑龙江 ５３ Ｎ７４ 自育

２４ 鄂薯 ５ 号 湖北 ５４ Ｓ２４￣０８￣１ 自育

２５ 青薯 ９ 号 青海省农科院 ５５ Ｓ２４￣０８￣３ 自育

２６ 康 ０１０２￣２ 陕西 ５６ 国西￣１ 自育

２７ 康 ０１０２￣５ 陕西 ５７ 南无 ０８￣１ 自育

２８ 川芋 ５６ 四川省农科院 ５８ 云会 １０￣０８ 自育

２９ 川凉薯 １０ 号 凉山州西昌农科所 ５９ ０８ＨＢ 自育

３０ ３２０ 自育 ６０ ０９￣０７Ｐ１０￣５ 自育

０９０１
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１. ２　 试验方法

１. ２. １ 　 ＤＮＡ 的提取　 试验材料基因组 ＤＮＡ 的提

取参考 Ｓ. Ｒｏｇｅｒｓ 等[１３]于 １９８５ 年提出的 ＣＴＡＢ 法并

有所修改ꎮ ＤＮＡ 提取完后ꎬ加入无菌水溶解使其浓

度为 ２０ ~ １００ ｎｇ / μＬꎬ放入 ４ ℃保存ꎮ

１. ２. ２　 ＳＳＲ 引物的选择　 根据 Ｓ. Ｆｅｉｎｇｏｌｄ 等[１４] 和

Ｄ. Ｍｉｌｂｏｕｒｎｅ 等[１５] 公布的马铃薯 ＳＳＲ 引物ꎬ选择每

条染色体上长短臂引物各 １ 对(表 ２)ꎮ 序列由上海

英骏生物技术有限公司合成ꎮ

表 ２　 试验中所用引物

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｐｒｉｍｅｒｓ ｕｓｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｓｔｕｄｙ

引物名称

Ｐｒｉｍｅｒ ｎａｍｅ
染色体定位

Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ ｌｏｃａｔｉｏｎ
退火温度(℃)

Ａｎｎｅａｌｉｎｇ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ
正向引物

Ｆｏｒｗａｒｄ ｐｒｉｍｅｒ
反向引物

Ｒｅｖｅｒｓｅ ｐｒｉｍｅｒ

ＳｔＩ０６２ １ 号短臂 ５５ ＧＧＧＧＴＣＡＡＧＣＴＣＣＡＴＡＣＧ ＡＣＴＡＡＡＡＣＣＡＣＡＡＣＣＣＡＴＧＡＧＣ

ＳｔＩ００９ １ 号长臂 ５５ ＧＣＧＡＡＡＡＣＣＴＴＧＡＡＧＣＡＡＣＴ ＣＴＧＣＴＧＴＴＧＣＴＧＴＴＧＡＴＧＧＴ

ＳｔＩ０５２ ２ 号短臂 ５５ ＴＣＡＴＣＡＣＡＡＣＧＴＧＡＣＣＣＣＡ ＧＧＧＣＴＴＧＡＡＴＧＡＴＧＴＧＡＡＧＣＴＣ

ＳｔＩ０５６ ２ 号长臂 ５５ ＧＡＣＡＧＡＧＡＡＴＡＴＧＧＧＡＣＣＡＣＣＡ ＧＣＡＧＣＡＣＣＴＴＡＡＡＴＧＧＣＴＧＡＣ

ＳＴＭ１０５３ ３ 号短臂 ５５ ＴＣＴＣＣＣＣＡＴＣＴＴＡＡＴＧＴＴＴＣ ＣＡＡＣＡＣＡＧＣＡＴＳＣＡＧＡＴＣＡＴＣ

ＳｔＩ０６０ ３ 号长臂 ５５ ＡＣＴＴＣＴＧＣＡＴＣＴＧＧＴＧＡＡＧＣ ＧＧＴＣＴＧＧＡＴＴＣＣＣＡＧＧＴＴＧ

ＳｔＩ０５５ ４ 号短臂 ５５ ＣＣＧＴＴＧＡＴＧＧＧＡＴＴＧＣＡＣＡ ＴＧＡＴＡＴＴＡＡＣＣＡＴＧＧＣＡＧＣＡＧＣ

ＳｔＩ００１ ４ 号长臂 ５５ ＣＡＧＣＡＡＡＡＴＣＡＧＡＡＣＣＣＧＡＴ ＧＧＡＴＣＡＴＣＡＡＡＴＴＣＡＣＣＧＣＴ

ＳｔＩ０５８ ５ 号短臂 ５５ ＣＡＡＧＣＡＣＧＴＴＡＣＡＡＣＡＡＧＣＡＡ ＴＴＧＡＡＧＣＡＴＣＡＣＡＴＡＣＡＣＡＡＡＣＡ

ＳＴＭ１０３１ ５ 号长臂 ５５ ＴＧＴＧＴＴＴＧＴＴＴＴＴＣＴＧＴＡＴ ＡＡＴＴＣＴＡＴＣＣＴＣＡＴＣＴＣＴＡ

ＳｔＩ０１１ ６ 号短臂 ５５ ＴＧＧＴＧＴＧＣＡＣＡＡＡＣＴＴＡＡＧＡＧＧ ＧＡＧＧＡＧＡＴＣＡＣＡＡＴＴＣＣＴＴＴＧＡ

ＳｔＩ０４１ ６ 号长臂 ５５ ＣＴＣＴＧＴＴＴＣＴＣＴＡＡＴＣＧＧＣＣＧＴＡ ＡＡＧＣＧＴＴＧＧＣＣＡＣＣＧＣＣＡ

ＳＴＭ２０１３ ７ 号短臂 ５５ ＴＴＣＧＧＡＡＴＴＡＣＣＣＴＣＴＧＣＣ ＡＡＡＡＡＡＡＧＡＡＣＧＣＧＣＡＣＧ

ＳｔＩ０４０ ７ 号长臂 ５５ ＴＣＴＴＴＣＣＣＴＴＴＴＴＴＡＴＣＣＴＣＡＣＴＧ ＧＧＧＡＴＴＧＧＧＴＴＴＧＡＡＧＴＡＧＴＴＧ

ＳＴＭ１０１６ ８ 号短臂 ５３ ＴＴＣＴＧＡＴＴＴＣＡＴＧＣＡＴＧＴＴＴＣＣ ＡＴＧＣＴＴＧＣＣＡＴＧＴＧＡＴＧＴＧＴ

ＳｔＩ００３ ８ 号长臂 ５５ ＡＣＣＡＴＣＣＡＣＣＡＴＧＴＣＡＡＴＧＣ ＣＴＣＡＴＧＧＡＴＧＧＴＧＴＣＡＴＴＧＧ

ＳｔＩ００２ ９ 号短臂 ５５ ＡＣＡＧＧＡＡＴＣＡＣＡＣＣＴＧＣＡＣＡ ＴＴＣＡＡＣＡＴＣＣＧＣＣＴＧＴＣＡＴＡ

ＳｔＩ０１４ ９ 号长臂 ５５ ＡＧＡＡＡＣＴＧＡＧＴＴＧＴＧＴＴＴＧＧＧＡ ＴＣＡＡＣＡＧＴＣＴＣＡＧＡＡＡＡＣＣＣＴＣＴ

ＳＴＭ２０１２ １０ 号短臂 ６０ ＧＣＧＧＣＣＧＣＴＴＣＴＣＡＧＣＣＡＡ ＴＴＣＧＧＡＡＴＴＡＣＣＣＴＣＴＧＣＣ

ＳｔＩ０２３ １０ 号长臂 ５５ ＧＣＧＡＡＴＧＡＣＡＧＧＡＣＡＡＧＡＧＧ ＴＧＣＣＡＣＴＧＣＴＡＣＣＡＴＡＡＣＣＡ

ＳｔＩ０２８ １１ 号短臂 ６０ ＡＴＡＣＣＣＴＣＣＡＡＴＧＧＧＴＣＣＴＴ ＣＴＴＧＧＡＧＡＴＴＴＧＣＡＡＧＡＡＧＡＡ

ＳｔＩ０１８ １１ 号长臂 ５５ ＣＣＡＣＴＡＣＴＧＣＴＴＣＣＴＣＣＡＣＣ ＧＣＡＧＣＡＡＣＡＡＣＡＡＧＣＴＣＡＡＣ

ＳｔＩ０５１ １２ 号短臂 ５５ ＧＧＴＣＴＣＣＡＴＴＡＧＣＣＣＴＣＴＧＡＧ ＡＣＡＴＡＡＡＴＧＧＡＴＣＡＣＡＣＡ

ＳｔＩ００７ １２ 号长臂 ５５ ＴＡＴＧＴＴＣＣＡＣＧＣＣＡＴＴＴＣＡＧ ＡＣＧＧＡＡＡＣＴＣＡＴＣＧＴＧＣＡＴＴ

１. ２. ３　 ＰＣＲ 扩增 　 ＰＣＲ 体系含 ＤＮＡ １ μＬ(２０ ~
１００ ｎｇ)、１０ × Ｂｕｆｆｅｒ ２ ５ μＬ(５０ ｍｍｏｌ ＫＣｌꎻ １０ ｍｍｏｌ
Ｔｒｉｓ￣ＨＣｌꎬ １ ５ ｍｍ ＭｇＣｌ２ꎬｐＨ ８ ３)、上下游引物各

１ μＬ(１０ μｍｏｌ)、０ ７５ Ｕ Ｔａｑ ＤＮＡ 聚合酶ꎬ以 ｄｄＨ２Ｏ
调整至 ２５ μＬꎮ ＰＣＲ 反应程序为 ９４ ℃预变性 ３ ｍｉｎꎻ
９４ ℃变性 ３０ ｓꎬ５５ ~ ６０ ℃退火 ３０ ｓꎬ７２ ℃复性 ３０ ｓꎬ
３０ 个循环ꎻ７２ ℃延伸 １０ ｍｉｎꎻ４ ℃保存ꎮ ＰＣＲ 产物

使用 １０％ 聚丙烯酰胺凝胶电泳检测ꎬ参考 Ｍ. Ｈ.
Ｔｉｘｔｅｒ 等[１６]方法进行银染显色ꎬ并观察和结果统计ꎮ
１. ２. ４　 数据分析　 根据电泳图结果依次统计电泳

条带ꎬ同一位点上有带计为 １ꎬ无带计为 ０ꎮ 计算不

同引物的多态性信息指数(ＰＩＣꎬｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ｉｎｆｏｒ￣

ｍａｔｉｏｎ ｃｏｎｔｅｎｔ)ꎻ利用 ＮＴＳＹＳｐｃ ２ ２[１７] 和 ＭＥＧＡ４[１８]

数据分析软件分别进行遗传距离计算和聚类图的绘

制ꎻ利用 ＰＯＰＧＥＮ １ ３２[１９]计算凉山州地方品种、自育

品种和其他各地育成品种的有效等位基因数(Ｎｅ)ꎬ
Ｓｈａｎｎｏｎ 信息指数(Ｉ)ꎬＮｅｉ′ｓ 基因多样性(Ｈ)ꎮ

２　 结果与分析

２. １　 ＳＳＲ 引物的多态性分析

对初步选用的 ２４ 对引物筛选后发现ꎬ１６ 对引

物能在所有材料中扩增出清晰的条带ꎬ并具有多态

性(图 １)ꎮ 利用上述 １６ 对 ＳＳＲ 引物对 ６０ 份材料进

行 ＰＣＲ 扩增后ꎬ共检测到 ６５ 个位点(表 ３)ꎬ其中多

１９０１
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态性位点 ４２ 个ꎬ占总扩增位点的 ６４ ６２％ ꎬ每对引

物检测到 ２ ~ ７ 个位点ꎬ平均 ４ 个ꎬ片段大小介于

１００ ~ ３０８ ｂｐ 之间ꎮ 根据 Ｄ. Ｂｏｓｔｓｅｉｎ 等[２０] 首先提出

的衡量基因变异程度高低的多态性信息含量

(ＰＩＣ)ꎬＰＩＣ > ０ ５ꎬ为高度多态性位点ꎻ０ ２５≤ＰＩＣ≤
０ ５ꎬ为中度多态性位点ꎻＰＩＣ < ０ ２５ꎬ为低度多态性

位点ꎮ ＰＩＣ 可以反映某个引物的多态性水平和该引

物区分群体的能力ꎮ 本试验中 １６ 对 ＳＳＲ 引物的平

均 ＰＩＣ 值为 ０ ４７１７ꎬ最小为 ０ ２７９１(表 ３)ꎮ 其中 ９
对引物的 ＰＩＣ 值超过 ０ ５ꎬ属于高度多态性位点ꎬ其
余 ７ 对引物属于中度多态性位点ꎮ 说明所选用的

１６ 对 ＳＳＲ 引物标记具有较高的多态性ꎬ检测效率

高ꎬ能够较真实地反应出整个供试材料的遗传多

样性ꎮ

图 １　 引物 ＳｔＩ０１８ 扩增部分材料结果

Ｆｉｇ. １　 Ｐａｒｔｌｙ ＰＣＲ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｔｈｅ ｐｒｉｍｅｒ ＳｔＩ０１８

表 ３　 １６ 对 ＳＳＲ 引物 ＰＣＲ 扩增结果与 ＰＩＣ 统计

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｔｈｅ ＰＣＲ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ａｎｄ ＰＩＣ Ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ｒｅｓｕｌｔ ｏｆ

１６ ｐａｉｒｓ ｏｆ ＳＳＲ ｐｒｉｍｅｒｓ

引物

Ｐｒｉｍｅｒ

总位点数

Ｎｏ. ｏｆ
ｌｏｃｕｓ

多态性位点数

Ｎｏ. ｏｆ
ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ

ｌｏｃｕｓ

片段大小

(ｂｐ)
Ｐｒｏｄｕｃｔｓ ｓｉｚｅ

ＰＩＣ

ＳｔＩ００９ ４ ３ ２５０ ~ ２８０ ０ ５８３７

ＳｔＩ０５２ ３ ３ １６２ ~ １８０ ０ ５９１７

ＳｔＩ０５６ ７ ２ １８０ ~ ２４０ ０ ３２８５

ＳｔＩ０６０ ３ ２ １７０ ~ １９０ ０ ５４５１

ＳｔＩ０５５ ７ ３ ２２５ ~ ３１０ ０ ５７００

ＳｔＩ００１ ６ ３ １９０ ~ ３０８ ０ ５５３４

ＳｔＩ０４１ ２ ２ １３０ ~ １４７ ０ ３７４８

ＳＴＭ２０１３ ４ ３ １４７ ~ １７０ ０ ５８０３

ＳｔＩ０４０ ２ ２ １９０ ~ ２００ ０ ２７９１

ＳＴＭ１０１６ ４ ４ ２４２ ~ ２６０ ０ ６３６６

ＳｔＩ００３ ６ ２ １００ ~ １８０ ０ ３６１５

ＳｔＩ０１４ ３ ３ １２５ ~ １３０ ０ ５１１５

ＳｔＩ０２３ ４ ２ １５５ ~ ２００ ０ ３０４７

ＳｔＩ０２８ ３ ２ １９０ ~ １９０ ０ ３１４８

ＳｔＩ０１８ ３ ３ １７８ ~ ２００ ０ ５４５９

ＳｔＩ０５１ ４ ３ １６０ ~ １９５ ０ ４６５４

２. ２　 遗传距离和聚类分析

通过 ＮＴＳＹＳｐｃ ２ ０ 对所有材料两两间的遗传距

离计算ꎬ发现所有材料间的平均遗传距离在 ２ ４３ ~
３ ９６ ｃＭ 之间ꎬ凉山州地方种乌洋芋(编号 １２)与试

验中其他材料的平均遗传距离最大(表 ４)ꎬ处于第

２ 位的为凉山州地方种牛角洋芋(编号 １１)ꎬ平均遗

传距离为 ３ ８７ꎮ 其他品种与凉山州地方种存在最

大遗传距离的材料中ꎬ凉山州地方种牛角洋芋出现

了 ７ 次ꎻ同时在所有品种与自育品种间存在最大遗

传距离的材料中ꎬ自育品种 ０９￣０７Ｐ１０￣５(编号 ６０)出
现 ９ 次ꎬ频率最高ꎬＬ１８￣３(编号 ４１)出现的频率居于

第 ２ 位ꎮ 以上说明ꎬ凉山州地方种乌洋芋[２]、牛角洋

芋和自育品种 ０９￣０７Ｐ１０￣５、Ｌ１８￣３ꎬ与供试材料的遗

传距离较远ꎬ遗传基础差异较大ꎬ并且牛角洋芋薯块

呈现牛角形、薯肉维管束组织呈红心ꎬ乌洋芋薯肉维

管束组织呈现紫环ꎬ自育品种 ０９￣０７Ｐ１０￣５ 和 Ｌ１８￣３
均抗晚疫病ꎮ 这些都是马铃薯育种中的优质资源ꎬ
值得在今后的育种中着重运用ꎮ

采用 ＭＥＧＡ４ 分析软件中的非加权组平均法

(ＵＰＧＭＡꎬｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄ ｐａｉｒ￣ｇｒｏｕｐ ｍｅｔｈｏｄ ｗｉｔｈ ａｒｉｔｈｍｅ￣
ｔｉｃ ｍｅａｎｓ)进行聚类分析ꎮ 从图 ２ 中可知ꎬ供试材料

在遗传相似系数为 ０ ６４２ 处被分成了 ３ 个分支ꎬ分
别命名为 Ａ、Ｂ 和 Ｃꎮ Ａ 分支在聚类图中首先被分离

出来ꎬ说明这些材料与试验中其他品种的遗传差异

最大ꎬ包含 Ｂ２￣２￣１(编号 １)、凉山州地方种牛角洋芋

２９０１
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和乌洋芋 ３ 个材料ꎬ这与用 ＮＴＳＹＳ 软件计算遗传距

离后得出的结果一致ꎮ Ｂ 分支中只含自育品种和其

他各地育成的品种ꎬ并且自育品种占大部分ꎬ说明这

部分自育品种与其他各地育成品种的遗传差异较

大ꎮ 在聚类图中与米拉(编号 ７)邻近的材料基本上

来源于云、贵、川等地区的育成品种和凉山州地方

种ꎬ这是由于米拉引进我国后ꎬ特别是在上述地区ꎬ
与地方品种做过很多杂交ꎬ所以现在的育成品种中

仍有米拉的血缘ꎬ因此遗传关系较近ꎮ 而凉山州位

于四川ꎬ在地理位置上与上述等地毗邻ꎬ资源收集方

便ꎬ因此在上述地方育成的品种中很可能含有图中

４ 个凉山州地方种的血缘ꎮ

表 ４　 供试材料间遗传距离统计

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ ａｍｏｎｇ ｔｈｅ ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ

材料编号

Ａｃｃｅｓｓｉｏｎ ｃｏｄｅ
最大遗传距离

Ｍａｘｉｍｕｍ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ
平均遗传距离

Ａｖｅｒａｇｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ
材料编号

Ａｃｃｅｓｓｉｏｎ ｃｏｄｅ
最大遗传距离

Ｍａｘｉｍｕｍ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ
平均遗传距离

Ａｖｅｒａｇｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ

１ ５ ８５(１８)∗ ３ ７９ ３１ ６ １３(３０) ３ ４１

２ ９ ５１(５) ２ ９６ ３２ ６ ８７(３４) ３ ４０

３ ９ １６(５３) ３ ０９ ３３ ９ ５１(５２) ２ ８８

４ ５ ３８(１１) ３ ４１ ３４ ６ ８７(３２) ３ ５２

５ ９ ５１(２) ３ ０２ ３５ ４ ８４(５８) ２ ９０

６ ４ ６６(４１) ２ ９９ ３６ ５ ３８(１２) ２ ７１

７ ５ ３９(１９) ２ ９７ ３７ ４ ６１(１１) ３ ０７

８ ５ ５９(２) ２ ６４ ３８ ５ ０６(１) ２ ６６

９ ４ ４１(５５) ２ ８４ ３９ ４ ４３(４６) ２ ７３

１０ ４ ７９(５０) ２ ９２ ４０ ５ １０(６０) ２ ８３

１１ ６ ３１(６０) ３ ８７ ４１ ６ ２８(１１) ３ ７８

１２ ５ ９０(３４) ３ ９６ ４２ ４ ０４(６０) ２ ６６

１３ ５ ０３(１２) ２ ８５ ４３ ４ ４５(３０) ２ ８７

１４ ４ ２０(４１) ２ ７２ ４４ ５ ４７(３１) ３ １９

１５ ４ １８(１１) ２ ６０ ４５ ４ ４１(５８) ２ ６３

１６ ９ ０４(２８) ２ ６２ ４６ ５ ５９(５２) ３ ２７

１７ ５ ６８(６０) ３ ２０ ４７ ５ ２１(４１) ２ ８３

１８ ５ ８５(１) ３ ２１ ４８ ５ １７(１１) ２ ８２

１９ ５ ３９(７) ２ ７１ ４９ ５ ０４(１) ２ ９５

２０ ４ ８２(３０) ２ ８８ ５０ ５ ０４(４８) ３ ３７

２１ ５ ９９(６０) ３ ４０ ５１ ５ ９１(３０) ３ ５７

２２ ５ １０(３１) ３ ２７ ５２ ９ ５１(３３) ３ ００

２３ ４ ５６(４１) ２ ６１ ５３ ９ １６(３) ２ ７３

２４ ４ ４５(３０) ２ ８９ ５４ ４ ４３(１１) ３ ００

２５ ４ ２２(６０) ２ ９７ ５５ ５ ７６(１１) ３ ６２

２６ ４ ３９(４１) ２ ５５ ５６ ５ ６８(６０) ２ ９０

２７ ４ ３５(５１) ２ ４６ ５７ ４ ０４(６０) ２ ４３

２８ ９ ０４(１６) ３ ０４ ５８ ５ ５４(４１) ３ ５６

２９ ５ １０(６０) ２ ８９ ５９ ４ ５６(３４) ２ ７５

３０ ６ １３(３１) ３ ８５ ６０ ６ ３１(１１) ３ ８４

∗:括号内数据表示与左边材料存在最大遗传距离的材料编号ꎮ 下同
∗:Ｆｉｇｕｒｅ ｉｎ ｔｈｅ ｂｒａｃｋｅｔ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｔｈｅ ｍａｔｅｒｉａｌ ａｃｃｅｓｓｉｏｎ ｃｏｄｅ ｗｈｉｃｈ ｈａｓ ｔｈｅ ｍａｘｉｍｕｍ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｌｅｆｔ ｍａｔｅｒｉａｌ. Ｔｈｅ ｓａｍｅ ａｓ ｂｅｌｏｗ
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图 ２　 基于 ＵＰＧＭＡ 的供试材料聚类图

Ｆｉｇ. ２　 Ｔｈｅ ＵＰＧＭＡ ｄｅｎｄｒｏｇｒａｍ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｔｈｅ ｔｅｓｔｅｄ ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ

２. ３　 遗传多样性分析

利用 ＰＯＰＧＥＮ 计算后ꎬ从表 ５ 中可知ꎬ其他地

方育成品种的有效等位位点数、Ｎｅｉ 基因多样性指

数和 Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数均最高 (Ｎｅ ＝ １ ６１４２ꎬ
Ｈ ＝ ０ ３５７１ꎬＩ ＝ ０ ５８４０)ꎬ凉山州地方种上述 ３ 个

方面的数据均处于最低状态ꎮ 说明供试材料的 ３
个群体间的遗传多样性较丰富ꎬ其他地方育成的

品种涉及全国各地甚至国外其遗传多样性必然最

丰富ꎬ然而凉山州地方品种由于地域限制没有外

来种的杂交ꎬ多样性必然较其他 ２ 个类群低ꎮ
ＰｏＰＧＥＮ 分析得到 ３ 个类群的聚类图(图略) ꎬ凉
山州地方种首先从聚类图中分离出来ꎬ由此可知

凉山州地方种与其他 ２ 个类群存在较大的遗传

差异ꎮ

表 ５　 供试材料遗传多样性

Ｔａｂｌｅ ５　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｔｈｅ ｔｅｓｔｅｄ ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ

分类群

Ｔａｘｏｎ
Ｎｅ Ｈ Ｉ

凉山州地方种 １ ５４１６ ０ ３１１８ ０ ４５９４

其他各地育成品种 １ ６１４２ ０ ３５７１ ０ ５８４０

自育品种 １ ５８０３ ０ ３４０２ ０ ５０６１

３　 讨论

３ １　 ＳＳＲ 标记分析马铃薯遗传多样性的有效性

ＳＳＲ 分子标记技术作为一种分子生物学的常规

试验方法ꎬ已经被广泛运用于小麦[２１]、玉米[２２]、水
稻[２３]、高粱[２４] 等农作物的基础育种研究中ꎬ使得传
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统育种在资源选择和品种鉴定中的劣势得以弥补ꎬ
让现在的育种过程变得更加有效、可靠和经济ꎮ 本

研究利用 ＳＳＲ 分子标记技术对凉山州地方马铃薯

品种、自育品种和各地的育成品种的遗传多样性进

行了初步分析ꎬ所选用的 ＳＳＲ 分子标记对马铃薯的

扩增具有较高的效率ꎬＰＩＣ 指数较高ꎬ多态性较好ꎬ
能如实反映出试验材料的基本信息ꎬ这为后续的数

据分析打下了坚实的基础ꎮ 从后面的遗传距离和聚

类图的分析结果来看ꎬ也证明了本研究中利用 ＳＳＲ
技术获得的试验数据在进行遗传多样性分析中是真

实、可靠和有效的ꎮ 再次说明 ＳＳＲ 分子标记技术是

马铃薯品种鉴定和分子标记辅助育种中的有力

工具ꎮ
３ ２　 供试材料的遗传多样性

通过 ＮＴＳＹＳＹ、ＭＥＧＡ 和 ＰＯＰＧＥＮ 软件对试验

获得的数据进行统计分析后发现ꎬ存在多方面的共

性ꎮ 材料来源、遗传距离和遗传背景差异较大的首

先在聚类图中被分离出来ꎬ如材料 １、１１ 和 １２ꎮ 来

源相同或相同育种单位的育成材料ꎬ往往遗传差异

较小ꎬ距离较近ꎬ在聚类图中也常常聚类在一起ꎬ如
在聚类图的 Ｂ 分支中ꎬ大部分为自育品种ꎻＣ 分支中

的 ３１、３２、３３、３６、３７、３８ 这些材料都来自于云南也被

聚类在一个小分支中ꎮ 当然也有不同来源的材料被

聚类在一起ꎬ如材料 ２１、２９、３４、４４、５６ 等ꎬ这很可能

是不同育种单位间相互引种ꎬ使得在这些品种中存

在共同的血缘ꎮ
从试验结果总体来看ꎬ凉山州地方种与试验中

其他品种的遗传差异较大ꎬ自育品种与其他地方育

成品种也存在较大差异ꎬ相同育种单位或相同来源

的材料间的遗传差异较小ꎮ 在聚类图中总的来看凉

山州地方种大多分布于聚类图的两端ꎬ在 ９ 个凉山

州地方种中只有 ２ 个品种率先从聚类图中分离出来

(Ａ 类)ꎬ而其他凉山州地方种聚类在 Ｃ 类中ꎬ这很

可能是由于引物使用量低和所检测到的多态性位点

较少造成的ꎬ如果加大引物使用量很可能会获得更

加理想的试验结果ꎮ 在 Ｂ 分支中自育品种占大部

分ꎬ说明这部分自育品种与各地育成品种的遗传差

异较大ꎮ
我国不是马铃薯的起源地ꎬ种质资源十分有限ꎮ

通过对凉山州栽培品种的遗传多样性分析ꎬ发现部

分凉山州地方种和部分自育品种是较好的资源材

料ꎬ应加大其在今后的育种中的应用ꎬ加快育种进

程ꎬ以期早日投入生产ꎮ
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