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　 　 摘要：甘薯（ Ｉｐｏｍｏｅａ ｂａｔａｔａｓ（Ｌ． ）Ｌａｍ． ）作为世界上一种重要的粮食、饲料、工业原料及新型能源作物，从有性生殖 Ｆ１选择

优良实生系进行选择育种一直是甘薯育种的重要方式。 为了优化甘薯杂交育种方法，合理选配杂交组合，提高育种效率，本
试验利用 ＳＳＲ 标记研究了甘薯杂交群体基于 ＳＳＲ 标记及 １３ 个农艺性状的遗传多样性，得到了群体内的聚类图，并且筛选出

了甘薯的高产株系。 群体 ＳＳＲ 标记的聚类分析结果显示，群体材料与各亲本遗传距离比较远，被聚为 ３ 类，而亲本单独聚在

另外一类。 １３ 个农艺性状的聚类将亲本与部分群体材料聚在了一起，且将群体材料和亲本材料作为一个整体时，其遗传距离

的变异高达 ３０％以上，远远高于 ＳＳＲ 标记所获得的遗传变异系数。
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甘薯（ Ｉｐｏｍｏｅａ ｂａｔａｔａｓ（Ｌ． ） Ｌａｍ． ）又名番薯、红
薯、山芋、地瓜、红苕等，属于旋花科甘薯属，为多年

生草本植物，广泛种植在全球 １００ 多个国家中，在世

界粮食生产中总产列第 ５ 位［１⁃２］。 常规的甘薯育种
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方法是基于甘薯有性杂交发生广泛分离的基础来进

行的，在 Ｆ１实生苗当代进行人工选择，选择表现优

良的株系，接着通过无性繁殖固定其优良性状和杂

种优势，从而育成能在生产上可以较长时间利用的

新品种［３］。 由于实生苗 Ｆ１株系数量繁多，每系株数

少，表型极易受到环境的影响，仅仅依靠叶形、薯形、
产量、基部分枝数等外部形态特征不能准确选择优

良株系，也不能反映 Ｆ１ 分离情况。 然而，目前的甘

薯研究者大多专注于对甘薯现有品种种质资源多样

性的研究［４⁃８］，对甘薯杂交群体具体分离情况及其

与亲本的遗传差异未有详细研究。 因此，作为选育

甘薯新品种的重要材料，甘薯杂交群体的遗传差异

研究显得尤为必要。 本研究对海南自然开花条件下

杂交获得的甘薯实生种进行分析，探索 Ｆ１的分离情

况及其种性遗传特性，旨在为今后甘薯育种工作中

选择方法的优化提供理论与技术支撑。

１　 材料与方法

１ １　 供试材料

供试亲本材料由西南大学薯类作物研究所提

供，母本为 ０５０５⁃５，父本为南 ００７，均为高产高淀粉

含量品种（品系）。 于 ２０１０ 年 １２ 月 ２０ 日至 ２０１１ 年

２ 月 １０ 日，在海南陵水县进行杂交授粉工作，待种

子成熟后收获杂交种子，其中共收获杂交种子 ６４
粒，与亲本一起作为本试验的研究对象。
１ ２　 试验方法

２０１１ 年 ３ 月 ２２ 日将上述杂交组合的 ６４ 粒甘薯

杂交种子发芽、播种、育苗。 ６ 月 ２３ 日挂牌移栽于

西南大学农学与生物科技学院薯类作物研究所歇马

试验基地。 其中栽培方式同一般的大田种植，垄距

为 ０ ７６ ｍ，株距为 ０ ２２ ｍ，每垄固定 ２４ 株，施肥时

以 Ｎ∶ Ｐ∶ Ｋ ＝ ５ ∶ ２ ５ ∶ １０ 的比例配施，在起垄时施入

Ｐ 肥和 Ｋ 肥，栽后 １０ ｄ 缓苗后将 Ｎ 肥作为追肥施

入。 其他田间管理同常规栽培。 ２０１１ 年 １１ 月 １０
日收获时分别进行考种和测产。
１ ２ １　 农艺性状的测量项目及其标准　 测定时，参
照我国甘薯品种农艺性状调查测量标准［３］，在成熟

前测定叶形、叶色、叶脉色、茎粗、基部分枝数、最长

蔓长、薯形、薯皮色、大中薯数、大中薯鲜薯重、小薯

数和小薯鲜薯重，同时把调查的甘薯质量性状，如叶

形、叶色、叶脉色、茎色、薯形、薯皮色进行形态编码，
８ 个数量性状，如基部分枝数、最长蔓长、茎粗、大中

薯数、大中薯鲜薯重、小薯数和小薯鲜薯重转为质量

多态性状并进行编码（表 １）。

表 １　 甘薯农艺性状鉴定的项目及标准

Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｈｅ ｍａｉｎ ａｎｇｒｏｎｏｍｉｃ ｔｒａｉｔｓ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｃｒｉｔｅｒｉａ ｆｏｒ ｓｗｅｅｔ ｐｏｔａｔｏ ｅｖａｌｕａｔｉｏｎ

形态特征 Ｔｒａｉｔｓ 测量标准 Ｃｒｉｔｅｒｉａ ｆｏｒ ｍｅａｓｕｒｉｎｇ

１． 叶形 １ ＝ 心形，２ ＝ 心带齿，３ ＝ 心齿状，４ ＝ 尖心形，５ ＝ 尖心带齿，６ ＝ 尖心齿状，７ ＝ 三角形，８ ＝ 三角形带齿，
９ ＝ 三角形齿状，１０ ＝ 深单缺刻，１１ ＝ 深复缺刻，１２ ＝ 浅单缺刻，１３ ＝ 浅复缺刻，１４ ＝ 鸡爪形

２． 叶色 １ ＝ 浅绿色，２ ＝ 绿色，３ ＝ 深绿色，４ ＝ 浅紫色，５ ＝ 紫色，６ ＝ 深紫色，７ ＝ 褐色，８ ＝ 褐绿色，９ ＝ 绿边褐色

３． 叶脉色 １ ＝ 浅绿色，２ ＝ 绿色，３ ＝ 绿带紫色，４ ＝ 浅紫色，５ ＝ 紫色，６ ＝ 深紫色，７ ＝ 紫带绿色

４． 茎色 １ ＝ 浅绿色，２ ＝ 绿色，３ ＝ 绿带紫色，４ ＝ 浅紫色，５ ＝ 紫色，６ ＝ 深紫色，７ ＝ 紫带绿色

５． 薯形 １ ＝ 球形，２ ＝ 短纺锤，３ ＝ 纺锤，４ ＝ 长纺锤，５ ＝ 上膨胀，６ ＝ 下膨胀，７ ＝ 筒形，８ ＝ 弯曲，９ ＝ 不规则

６． 薯皮色 １ ＝ 白色，２ ＝ 浅黄色，３ ＝ 棕黄色，４ ＝ 黄色，５ ＝ 褐色，６ ＝ 粉红色，７ ＝ 红色，８ ＝ 紫红色，９ ＝ 浅紫色，１０ ＝ 紫

色，１１ ＝ 深紫色

７． 基部分枝数 以茎基部 ３０ ｃｍ 范围内，长度在 １０ ｃｍ 以上的分枝数表示。 １≤５ 个；２ ＞ ５ 个，≤１０ 个；３ ＞ １０ 个，≤１５
个；４ ＞ １５ 个，≤２０ 个；５ ＞ ２０ 个

８． 最长蔓长 用实际测量的主蔓长度（ ｃｍ）表示。 １≤５０ ｃｍ；２ ＞ ５０ ｃｍ，≤１００ ｃｍ；３ ＞ １００ ｃｍ，≤１５０ ｃｍ；４ ＞ １５０ ｃｍ，≤
２００ ｃｍ；５ ＞ ２００ ｃｍ，≤２５０ ｃｍ；６ ＞ ２５０ ｃｍ

９． 茎粗 以实际测量的主茎最大茎粗（ｍｍ）表示。 １≤５ ｍｍ；２ ＞ ５ ｍｍ，≤１０ ｍｍ；３ ＞ １０ ｍｍ，≤１５ ｍｍ；４ ＞ １５ ｍｍ，
≤２０ ｍｍ；５ ＞ ２０ ｍｍ

１０． 单株大中薯鲜重 以薯块鲜重超过 １００ｇ 以上的薯块称重（ｇ）。 １ ＝ ０ ｇ；２ ＞ １００ ｇ，≤２００ ｇ；３ ＞ ２００ ｇ，≤３００ ｇ；４ ＞ ３００ ｇ，≤
４００ ｇ；５ ＞ ４００ ｇ，≤５００ ｇ；６ ＞ ５００ ｇ，≤６００ ｇ；７ ＞ ６００ ｇ，≤７００ ｇ；８ ＞ ７００ ｇ

１１． 单株大中薯数 以薯块鲜重超过 １００ ｇ 以上的块数表示。 １ ＜ １ 个；２≥１ 个， ＜ ２ 个；３≥２ 个， ＜ ３ 个；４≥３ 个， ＜ ４ 个；５≥
４ 个， ＜ ５ 个；６≥５ 个

１２． 单株小薯重 以最大直径超过 １ ｃｍ 且重量小于 １００ ｇ 的薯块测量（ｇ）。 １≤２０ ｇ；２ ＞ ２０ ｇ，≤５０ ｇ；３ ＞ ５０ ｇ，≤１００ ｇ；４ ＞
１００ ｇ，≤１５０ ｇ；５ ＞ １５０ ｇ，≤２００ ｇ；６ ＞ ２００ ｇ，≤２５０ ｇ；７ ＞ ２５０ ｇ

１３． 单株小薯数 以最大直径超过 １ ｃｍ 且重量小于 １００ ｇ 的薯块计数。 １ ＜ １ 个；２≥１ 个， ＜ ２ 个；３≥２ 个， ＜ ３ 个；４≥３
个， ＜ ４ 个；５≥４ 个， ＜ ５ 个；６≥５ 个
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１ ２ ２　 统计分析方法 　 将统计的数据输入 Ｅｘｃｅｌ
表格，根据所调查的性状将每个性状进行编码。 然

后应用 ＤＰＳ １２ ０５ 专业软件进行甘薯农艺性状的聚

类分析［９］，分析时先导入 Ｅｘｃｅｌ 数据，然后选择系统

聚类，对数据进行标准化处理，种质间遗传距离采用

欧氏距离，聚类方法采用类平均法法（ＵＰＧＭＡ，ｕｎ⁃
ｗｅｉｇｈｔ ｐａｉｒ ｇｒｏｕｐ ｍｅｔｈｏｄ ｕｓｉｎｇ ａｒｉｔｈｍｅｔｉｃ ａｖｅｒａｇｅｓ）。
最后应用 ＴＯＰＳＩＳ 综合评价法对群体材料进行产量

指标的综合评价［１０］，筛选高产株系。
１ ３　 杂交群体的 ＳＳＲ 标记分析方法

本试验甘薯 ＤＮＡ 的提取方法借鉴 Ｋ Ｕｋｏｓｋｉｔ
等［１１］的 ＣＴＡＢ 法，根据实际情况稍作改良。 引物参

考前人试验［１２］，从 ５０ 对引物中筛选出 ２２ 对进行

ＳＳＲ 标记的 ＰＣＲ 扩增和扩增产物的银染检测。 ＰＣＲ
反应体系为：１０ × ＰＣＲ Ｂｕｆｆｅｒ １ ２５ μＬ，２５ ｍＭ Ｍｇ２ ＋

０ ４ μＬ，１０ ｍＭ ｄＮＴＰｓ ０ ２ μＬ，５ Ｕ ／ μＬ Ｔａｑ ＤＮＡ Ｅｎ⁃
ｚｙｍｅ ０ １ μＬ，Ｆｏｒｗａｒｄ Ｐｒｉｍｅｒ ０ ５ μＬ， Ｒｅｖｅｒｓｅ Ｐｒｉｍｅｒ
０ ５ μＬ，ｄｄＨ２Ｏ ６ ０５ μＬ，ＤＮＡ １ ０ μＬ，总体积 １０ μＬ
（每个反应体系中加入 ２０ μＬ 左右矿物油，以防止反

应中温度的升降而将试剂挥发完）。 ＰＣＲ 反应程序

为：９４℃预变性 ５ ｍｉｎ；９４℃变性 ４５ ｓ，５５℃退火 ４５ ｓ，

７２℃延伸 １ ｍｉｎ；３５ 个循环。 完成后在 ７２℃条件下延

伸 １０ ｍｉｎ。 产物保存于 ４℃冰箱中。 最后统计 ＳＳＲ
产物银染结果，以电泳后扩增条带的清晰度及可重复

性为标准用于 ＳＳＲ 的标记分析。 每条谱带作为一个

单位，有带记为“１”，无带记为“０”，缺失记为“９”，列
出二元数据矩阵。 标记的遗传聚类采用软件 ＮＴ⁃
ＳＹＳｐｃ ｖｅｒｓｉｏｎ ２ ０１ 进行计算，方法采用 ＵＰＧＭＡ 法，
通过估算遗传相似度来对群体材料进行聚类分析。

２　 结果与分析

杂交组合 ０５０５ － ５ ×南 ００７ 共收获 ６４ 粒种子在

田间的编号为 １ ～ ６４ 号，但是只有 ５６ 粒种子发芽成

活。 所以本试验仅对这 ５６ 粒杂交种进行了分析。
通过 ２２ 对 ＳＳＲ 引物的 ＰＣＲ 扩增及电泳，显示群体

内 Ｆ１材料间具有非常丰富的遗传多样性。 每对 ＳＳＲ
引物均扩增出了各不相同的 ＤＮＡ 条带和谱带数，没
有 １ 对引物的扩增产物完全相同，表明甘薯有性生

殖 Ｆ１发生了比较广泛的变异。 电泳结果显示各个

引物均扩增出了 １ ～ ２ 条主特征带，这说明同一物种

内的基因组具有同一性［１３］。 图 １、图 ２、图 ３、图 ４ 是

部分引物对杂交群体部分材料的 ＳＳＲ 扩增结果。

１ ～ ４８ 为 ４８ 粒杂交种子的编号，图 ２，３，４ 相同

１⁃４８ ｉｓ ｔｈｅ ｓｅｒｉａｌ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ４８ ｇｒａｉｎ ｏｆ ｈｙｂｒｉｄ ｓｅｅｄｓ，ｔｈｅ ｓａｍｅ ａｓ ｉｎ Ｆｉｇ ２，３，４

图 １　 ＳＳＲ 引物组合 ＳＩＰ０２７ 对甘薯杂交群体部分材料的扩增结果

Ｆｉｇ １　 Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｐａｒｔｉａｌ ｐｌａｎｔｓ ｏｆ ｓｗｅｅｔ ｐｏｔａｔｏ ｃｒｏｓｓ ｇｒｏｕｐ ｕｓｅｄ ＳＳＲ ｐｒｉｍｅｒ ＳＩＰ０２７

图 ２　 ＳＳＲ 引物组合 ＳＩＰ１０２ 对甘薯杂交群体部分材料的扩增结果

Ｆｉｇ ２　 Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｐａｒｔｉａｌ ｐｌａｎｔｓ ｏｆ ｓｗｅｅｔ ｐｏｔａｔｏ ｃｒｏｓｓ ｇｒｏｕｐ ｕｓｅｄ ＳＳＲ ｐｒｉｍｅｒ ＳＩＰ１０２

２ １　 基于 ＳＳＲ 标记的遗传多样性分析

杂交 Ｆ１ 群体材料经过 ＳＳＲ 标记扩增，获得

３７３ 条多态性谱带，根据计算出的遗传相似系数

进行系统聚类，得到如图 ５ 所示的 ＳＳＲ 标记聚类

图。 根据 ＳＳＲ 标记计算杂交 Ｆ１ 群体材料与其亲

本间的遗传相似系数在 ０ ４１１３ ～ ０ ９８３９ 之间，

其中，遗传相似系数最大的是 ５１ 号和 ５６ 号材

料，为 ０ ９８３９；遗传相似系数最小的是 ０５０５⁃５ 和

３９ 号，为 ０ ４１１３，亲本与群体材料间的遗传相似

系数均比较小，杂交后代与亲本材料之间有一定

的差异。 其中平均遗传相似系数为 ０ ７３２９，变异

系数为 １５ １２％ 。

４８２
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图 ３　 ＳＳＲ 引物组合 ＳＩＰ１１４ 对甘薯杂交群体部分材料的扩增结果

Ｆｉｇ ３　 Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｐａｒｔｉａｌ ｐｌａｎｔｓ ｏｆ ｓｗｅｅｔ ｐｏｔａｔｏ ｃｒｏｓｓ ｇｒｏｕｐ ｕｓｅｄ ＳＳＲ ｐｒｉｍｅｒ ＳＩＰ１１４

图 ４　 ＳＳＲ 引物组合 ＳＩＰ１３７ 号对甘薯杂交群体部分材料的扩增结果

Ｆｉｇ ４　 Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｐａｒｔｉａｌ ｐｌａｎｔｓ ｏｆ ｓｗｅｅｔ ｐｏｔａｔｏ ｃｒｏｓｓ ｇｒｏｕｐ ｕｓｅｄ ＳＳＲ ｐｒｉｍｅｒ ＳＩＰ１３７

遗传距离 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ

图 ５　 甘薯群体 ＳＳＲ 标记系统聚类图

Ｆｉｇ ５　 ＵＰＧＭＡ ｄｅｎｄｒｏｇｒａｍ ｏｆ ｓｗｅｅｔ ｐｏｔａｔｏ ｇｒｏｕｐ

ｍａｔｅｒｉａｌｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ＳＳＲ ｍａｒｋｅｒｓ

当 Ｌ ＝ ０ ７４ 时，杂交群体 ５６ 份材料及其亲本被

聚为 ４ 类，第Ⅰ类有 ４１ 份材料，占群体总数的

７３ ２１％ ；第 Ⅱ 类 有 ３ 份 材 料， 占 群 体 总 数 的

５ ３６％ ；第 Ⅲ 类 有 １２ 份 材 料， 占 群 体 总 数 的

２１ ４３％ ；第Ⅳ类为 ２ 个亲本材料。
２ ２　 基于农艺性状的遗传多样性分析

根据 １３ 个农艺性状对群体进行系统聚类，得到

系统聚类图 ６，由图 ６ 可知，在对群体 ５６ 份材料和

亲本的聚类结果中，遗传距离最大的是 ２ 号和 ５４ 号

材料，遗传距离为 １０ ５３４７；遗传距离最小的是 ３９
和 １６ 号材料，遗传距离为 ０ ３３８３。 群体材料和亲

本的平均遗传距离为 ４ ８４５５，变异系数为 ３２ ７８％ 。
与基于分子标记的聚类图不同，农艺性状的聚

类图中亲本没有被单独聚为一类，而是和群体材料

聚在了一起。 当 Ｌ ＝ ４ ９２ 时，杂交群体 ５６ 份材料及

其亲本被聚为 ４ 类，第Ⅰ类只有 ２ 份群体材料；第Ⅱ
类有 ４７ 份材料，为参试材料的大多数，其中包括 ２
份亲本材料；第Ⅲ类有 ８ 份材料；第Ⅳ类为 １ 份群体

材料。
２ ３　 甘薯高产株系的筛选

根据产量指标及前人研究的与甘薯产量性状有

关的农艺性状［１４］，用调查所得的性状数据对甘薯群

体材料的产量做综合分析［１５］，ＴＯＰＳＩＳ 综合评价法

分析结果如表 ２ 所示，采用大中薯数、大中薯重、基
部分枝数、最长蔓长、最大茎粗等 ５ 个与产量直接或

间接相关的指标对各群体材料进行分析，ＴＯＰＳＩＳ 综

合指标得分高者具有较高的产量优势，以综合指标

值为依据对群体材料及亲本进行排序，得到产量优
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遗传距离 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ

图 ６　 甘薯群体农艺性状系统聚类图

Ｆｉｇ ６　 ＵＰＧＭＡ ｄｅｎｄｒｏｇｒａｍ ｏｆ ｓｗｅｅｔ ｐｏｔａｔｏ
ｇｒｏｕｐ ｍａｔｅｒｉａｌｓ ｂａｅｓｄ ｏｎ ａｇｒｏｎｏｍｉｃ ｔｒａｉｔｓ

势名次。 表 ２ 中只例举出了产量优势高于亲本的所

有单株及部分与亲本表现相当的单株，其中编号为

４０、２、５ 及 ３２ 的单株在产量性状的表现上有超亲优

势，编号为 ６１ 和 ６２ 的单株与亲本材料产量表现差

异不大，它们和其他单株相比在产量上均表现一定

的优势。 这些材料可以与群体里的低产材料结合，
据本试验所得的 ＳＳＲ 标记进行高产相关基因的分

析，进而能够挖掘高产相关基因。 这些重要的甘薯

群体材料，在下一年扩繁后，可以进一步得到淀粉含

量、花青素含量、干率等甘薯品质指标数据，进而进

行相关品质性状的基因研究，在今后甘薯转基因育

种研究中发挥更大的作用。

３　 结论与讨论

３ １　 结论

在群体 ＳＳＲ 标记的聚类分析结果中，有一个共

同点是群体材料与其亲本遗传距离比较远，群体材

料被聚为 ３ 类，而亲本单独聚在另外一类，其原因可

能是两个亲本之间本身的遗传相似性较小，杂交群

体后代获得基因相对比较均衡，则这个群体的材料

可能会出现与两个亲本在聚类图上相距较远的情

况。 研究获得的结果对实际育种工作来说，遗传多

样性越丰富则越有利，趋同则不利［１６］。
１３ 个农艺性状对甘薯杂交群体的聚类分析结

果与 ＳＳＲ 标记所获结果有所差异，农艺性状的聚类

将亲本与部分群体材料聚在了一起，且将群体材料

和亲本材料作为一个整体时，其遗传距离的变异高

达 ３０％以上，远远高于 ＳＳＲ 标记所获得的遗传变异

系数，产生这些差异的原因很可能与不利环境条件

有关，也与调查时产生的误差有关。 因为每个株系

繁殖出的单株数量最多的也才有 ３ 个，部分株系只

有一个单株，调查时产生误差的几率较大，且由于环

境条件的影响，有些单株没有结薯，或者结薯数量过

少，对薯形、薯皮色及鲜薯产量等指标的调查影响很

大，一定程度上导致了形态聚类和 ＳＳＲ 标记聚类分

析结果的差异。

表 ２　 应用 ＴＯＰＳＩＳ 评价法对群体材料产量性状的综合比较

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｃｏｍｐｒｅｈｅｎｓｉｖｅ ｃｏｍｐａｒｉｓｉｏｎ ｏｆ ｙｉｅｌｄ ｔｒａｉｔｓ ｆｏｒ ｇｒｏｕｐ ｍａｔｅｒｉａｌｓ ｂｙ ＴＯＰＳＩＳ ｅｖａｌｕａｔｉｏｎ

单株（株系）
Ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌ
ｐｌａｎｔｓ （Ｓｔｒａｉｎ）

大中薯重（ｇ）
Ｗｅｉｇｈｔ ｏｆ ｌａｒｇｅｒ
ａｎｄ ｍｉｄｄｌｅ ｔｕｂｅｒｓ

大中薯数

Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｌａｒｇｅｒ
ａｎｄ ｍｉｄｄｌｅ ｔｕｂｅｒｓ

基部分枝数

Ｐｌａｎｔ ｂｒａｎｃｈ

最长蔓长（ｃｍ）
Ｍａｘｉｍｕｍ ｌｅｎｇｔｈ

ｏｆ ｖｉｎｅ

最大茎粗（ｍｍ）
Ｍａｘｉｍｕｍ

ｄｉａｍｅｔｅｒ ｏｆ ｓｔｅｍ

指标

Ｃｏｍｐｏｓｉｔｅ
ｉｎｄｉｃａｔｏｒ

名次

Ｒａｎｋｉｎｇ

４０ ２０５ ４１ １ ０ ２４ １２０ １６ １５ ０ ６１３６ １
２ ５１０ ６０ １ ０ １８ ９０ １３ ７７ ０ ５６７５ ２
５ ２３７ ７１ ２ ０ １２ １５０ ２１ １５ ０ ５４５６ ３
３２ ４３８ ３５ ２ ０ ９ １５０ １４ ６９ ０ ４９８１ ４
０５０５⁃５ ４５５ ００ ２ ６ ５ ２３０ ９ ３９ ０ ４７４０ ５
６１ ３１７ ０２ ２ ０ １０ １２０ １２ ７６ ０ ４３０３ ６
南 ００７ ３４０ ００ ２ ２ ５ ２００ １０ ０７ ０ ４２２８ ７
６２ ４３９ １８ １ ０ ８ １１０ １６ ５７ ０ ４１９０ ８
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３ ２　 讨论

在进行聚类分析时，理想的条件是统计整个基

因组 ＳＳＲ 位点的基因数目和其变化情况，并进行科

学分析。 在该试验中只引用了 ２２ 对 ＳＳＲ 引物，标
记位点对整个基因组的覆盖率不完全。 故聚类结果

不可避免地存在一定的误差。 然而，ＳＳＲ 所得的数

据是在分子水平上进行的，不受环境的影响，其数据

代表 ＤＮＡ 分子中某些序列，这些序列可能与某些性

状有关，能够更加准确地反映材料间的遗传差异。
由于表现型值是基因型值与环境互作的结果，

容易受到环境因素的影响，在不同的生态条件下，表
现型值均会受到不同程度的影响，因此，应最大限度

地降低环境因素所造成的变异方差。 用农艺性状来

研究甘薯的遗传多样性，得到的聚类分析图和 ＳＳＲ
分子标记的聚类结果一方面有一些相同点，同时也

存在一定差异，但是最后的结果都在不同层面上揭

示了甘薯杂交群体 Ｆ１ 的遗传多样性。 ＳＳＲ 标记获

得的多态性位点不一定是肉眼可见的形态学性状上

的表现，如能够表现出来，也可能被忽略，因此，在进

行农艺性状的调查时应该多调查几个农艺性状，同
时，设计有针对性的引物序列，让它范围更广，有形

态学性状差异的位点都可以用 ＳＳＲ 等位位点的形

式标记出来，以尽可能增加与分子标记聚类结果的

吻合性。
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