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　 　 摘要:采用 ＵＰＧＭＡ 法对 １１ 个甘薯品种(系)不同农艺性状进行聚类分析ꎮ 在相似系数为 ０. １７ 处被划分为 ３ 大类群ꎬ分别

包括 ２、３、６ 个品种ꎮ ＳＲＡＰ 聚类分析表明:在相似系数为 ０. ７７ 处ꎬ第Ⅱ类群划分为 ２ 个亚类:ⅡＡ 和ⅡＢꎬⅡＡ 有 ３ 个品种ꎬⅡＢ 有 ３ 个

品种ꎻ在相似系数为 ０. ７５ 处ꎬ第Ⅲ类群划分为 ２ 个亚类:ⅢＡ 和ⅢＢꎬⅢＡ 有 ２ 个品种ꎬⅢＢ 有 ２ 个品种ꎮ 丰收白野生型与突变体 Ｍ￣
０ 在农艺性状以及 ＳＲＡＰ 分子标记的聚类分析中均聚为一类ꎮ 对丰收白野生型及其突变体 Ｍ￣０ 的叶型、叶脉颜色、新生叶色、薯
皮色、薯形及肉色 ６ 个生物学性状进行观察比较ꎬ结果表明二者在前 ５ 个性状均未表现出明显差别ꎬ只在薯色性状上表现明显差

异ꎬ即丰收白的薯肉色为白色而突变体 Ｍ￣０ 为粉红色ꎮ 丰收白突变体 Ｍ￣０ 和野生型多态性条带比率为 ２９. ４９％ ꎬ有效等位基因

数为 １. ２０８５ꎬ说明二者在遗传上差异不明显ꎬ并且初步推断丰收白 Ｍ￣０ 是丰收白的薯肉色基因发生点突变的结果ꎮ
　 　 关键词:甘薯ꎻ突变体ꎻ农艺性状ꎻＳＲＡＰ 分子标记ꎻ聚类分析
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甘薯(Ｉｐｏｍｏｅａ ｂａｔａｔａｓ Ｌ. )是世界上重要的粮食、
饲料和工业原料作物之一ꎮ 我国常年种植面积在６６０
万 ｈｍ２左右ꎬ总产占世界总产的 ８０％以上ꎮ 在我国粮

食作物生产中ꎬ甘薯仅次于水稻、小麦和玉米ꎬ居第 ４
位[１]ꎮ 甘薯在我国分布很广ꎬ种类繁多ꎬ遗传多样性

研究对培育新品种具有重要意义ꎬ但在甘薯育种工作

中ꎬ由于长期对产量和抗性等少数性状的人工选择以

及仅用少数品种进行品种选育ꎬ造成育成品种背景相

对单一、遗传基础趋于狭窄、遗传多样性下降ꎮ 采用

形态学、生物化学方法对品种进行识别和鉴定往往受

到很大限制ꎬ难以区分亲缘关系较近的材料ꎮ 分子标

记是研究遗传多样性和亲缘关系的有效方法ꎬ可以不

受环境、发育时期、不同器官等的限制ꎬ从基因组水平

上揭示其遗传变异的程度ꎬ并且在早期就可进行新品

种的鉴定ꎮ 序列扩增多态性标记(ＳＲＡＰꎬｓｅｑｕｅｎｃｅ￣ｒｅ￣
ｌａｔｅｄ ａｍｐｌｉｆｉｅｄ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ)是 Ｇ. Ｌｉ 等[２] 于 ２００１ 年

开发的分子标记技术ꎬ具有简单、高效、高共显性、高
重复性和易测序等优点ꎮ 该技术已广泛应用于甜

菜[３]、建兰[４]、菊花[５]、黄花蒿[６]、苎麻[７]、半夏属[８]

等多种植物的遗传多样性及群体亲缘关系的研究中ꎮ
在甘薯种质遗传多样性研究中ꎬ较多应用 ＩＳＳＲ[９]、
ＳＳＲ[１０]等分子标记进行分析ꎮ 采用 ＳＲＡＰ 标记进行

相关研究的报道较少ꎮ 王大一等[１１]采用该标记对四

川省高淀粉甘薯品种资源进行了亲缘关系方面的研

究ꎮ 李爱贤等[１２]应用 ＳＲＡＰ 标记构建了甘薯分子连

锁图谱ꎮ ＳＲＡＰ 标记在甘薯种质资源遗传多样性及分

子生物学研究中具有广阔的应用前景ꎮ

甘薯是无性繁殖作物ꎬ通过自然变异或人工诱变

产生的有利变异ꎬ可以通过选择及无性繁殖加以固

定[１３]ꎮ 在甘薯上已出现的变异性状有皮色、肉色、茎
长、茎粗、茎色、抗病性等ꎬ利用这些变异ꎬ目前已选育

出一些优良品种(系) [１４￣１６]ꎮ 河北省作物种质资源实

验室于 ２００８ 年在河北省雄县丰收白的自然栽培群体

中ꎬ筛选到 １ 个薯肉色突变体 Ｍ￣０ꎬ该突变体薯块肉

色由野生型的白色突变为粉红色ꎮ 本研究在对该突

变体进行农艺性状调查分析的基础上采用 ＳＲＡＰ 标

记进行亲缘关系分析ꎬ初步推断该突变体与野生型

同属一个亚类群ꎬ是点突变的结果ꎮ 该结果将对冀

中区域新品种的选育具有一定的参考意义ꎮ

１　 材料与方法

１. １　 试验材料

１１ 个甘薯品种(系)均保存于河北省作物种质

资源实验室ꎬ分别为:丰收白 Ｍ￣０、丰收白、徐薯 １８、
冀薯 １４、赵县小花叶、黄皮黄肉、红肉红黄皮、紫薯

王、红皮红肉、石夏薯 ２ 号和鸡蛋黄ꎮ 其中突变体丰

收白 Ｍ￣０ 由丰收白野生型自发突变产生ꎮ
１. ２　 试验方法

１. ２. １ 　 田间设计及观察记载 　 随机区组ꎬ重复 ３
次ꎬ３ 垄区ꎬ垄距 ０. ６ ｍꎬ株距 ０. ３ ｍꎬ每垄 ５ 株ꎬ每小区

随机选择 １０ 株ꎬ调查记录甘薯不同生育时期的叶型、
叶脉色、新生叶色、薯皮色、薯肉色、薯形 ６ 个农艺性

状ꎮ 甘薯形态多样性鉴定的项目及标准参照张允刚

等[１７]的方法(表 １)ꎻ数据用 ＵＰＧＭＡ 法(ｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄ

表 １　 甘薯形态多样性鉴定的项目及标准

Ｔａｂｌｅ １　 Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｉｔｅｍｓ ａｎｄ ｓｔａｎｄａｒｄｓ ｏｆ ｔｈｅ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｓｗｅｅｔ ｐｏｔａｔｏ

形态特征

Ｔｒａｉｔｓ
记载标准

Ｃｒｉｔｅｒｉａ ｆｏｒ ｒｅｃｏｒｄｉｎｇ

叶型

Ｌｅａｆ ｓｈａｐｅ
１ ＝ 心形(ＨＳꎬｈｅａｒｔ￣ｓｈａｐｅｄ)ꎻ ２ ＝ 三角形(Ｔꎬｔｒｉａｎｇｌｅ)ꎻ３ ＝ 尖心形(ＴＨＳꎬｔｉｐ ｈｅａｒｔ￣ｓｈａｐｅｄ)
４ ＝ 心齿形(ＨＰꎬ ｈｅａｒｔ ｐｒｏｆｉｌｅ)ꎻ ５ ＝ 浅裂单缺刻(ＩＳＳＣꎬ ｉｎｄｅｎｔａｔｉｏｎ ｏｆ ｓｉｎｇｌｅ ｓｈａｌｌｏｗ ｃｌｅｆｔ)
６ ＝ 深裂单缺刻(ＩＳＤＣꎬｉｎｄｅｎｔａｔｉｏｎ ｏｆ ｓｉｎｇｌｅ ｄｅｅｐ ｃｌｅｆｔ)ꎻ７ ＝ 浅裂复缺刻(ＩＣＳＣꎬｉｎｄｅｎｔａｔｉｏｎ ｏｆ ｃｏｍｐｌｅｘ ｓｈａｌｌｏｗ ｃｌｅｆｔ)ꎻ
８ ＝ 深裂复缺刻(ＩＣＤＣꎬｉｎｄｅｎｔａｔｉｏｎ ｏｆ ｃｏｍｐｌｅｘ ｄｅｅｐ ｃｌｅｆｔ)ꎻ９ ＝ 鸡爪形(Ｏｋꎬｏｋｒａｌ)

新生叶色

Ｙｏｕｎｇ ｌｅａｆ ｃｏｌｏｒ
１ ＝ 绿色(Ｇꎬｇｒｅｅｎ)ꎻ２ ＝ 紫色(Ｐꎬｐｕｒｐｌｅ)ꎻ３ ＝ 绿带紫(ＧＰꎬｇｒｅｅｎ ｗｉｔｈ ｐｕｒｐｌｅ ｌｅａｆ ｍａｒｇｉｎ)ꎻ４ ＝ 浓绿(ＩＧꎬｉｎｖｉｓｉｂｌｅ ｇｒｅｅｎ)

叶脉色

Ｖｅｉｎ ｃｏｌｏｒ
１ ＝ 绿色(Ｇꎬｇｒｅｅｎ)ꎻ２ ＝ 紫色(Ｐꎬｐｕｒｐｌｅ)ꎻ３ ＝ 绿带紫(ＧＰꎬｇｒｅｅｎ ｗｉｔｈ ｐｕｒｐｌｅ ｌｅａｆ ｍａｒｇｉｎ)ꎻ４ ＝ 浓绿(ＩＧꎬｉｎｖｉｓｉｂｌｅ ｇｒｅｅｎ)

薯皮色

Ｒｏｏｔ ｓｋｉｎ ｃｏｌｏｒ
１ ＝ 黄(Ｙꎬｙｅｌｌｏｗ)ꎻ２ ＝ 黄褐(ＹＣꎬｙｅｌｌｏｗ ｃｉｎｎａｍｏｎ)ꎻ３ ＝ 土黄(Ｏｃꎬｏｃｈｒｅ)ꎻ４ ＝ 白色(Ｗꎬｗｈｉｔｅ)ꎻ５ ＝ 紫色(Ｐꎬｐｕｒｐｌｅ)ꎻ６ ＝ 紫

红色(ＰｕＲꎬｐｕｒｐｌｉｓｈ ｒｅｄ)
薯肉色

Ｒｏｏｔ ｆｌｅｓｈ ｃｏｌｏｒ
１ ＝ 黄色(Ｙꎬｙｅｌｌｏｗ)ꎻ ２ ＝ 白色(Ｗꎬｗｈｉｔｅ)ꎻ ３ ＝ 紫色(Ｐꎬｐｕｒｐｌｅ)ꎻ４ ＝ 粉红(Ｐｋꎬｐｉｎｋ)ꎻ５ ＝ 桔黄(Ｏꎬｏｒａｎｇｅ)ꎻ６ ＝ 桔红(Ｃꎬ
ｃｈｒｙｓｏｉｄｉｎｅ)

薯形

Ｒｏｏｔ ｓｈａｐｅ
１ ＝ 长纺锤形(ＬＳꎬｌｏｎｇ ｓｐｉｎｄｌｅ)ꎻ ２ ＝ 纺锤形(Ｓꎬｓｐｉｎｄｌｅ)ꎻ ３ ＝ 球形(ＳｐꎬＳｐｈｅｒｉｃａｌ)ꎻ４ ＝ 短纺锤形(ＳＳꎬｓｈｏｒｔ ｓｐｉｎｄｌｅ)ꎻ５ ＝
圆形(Ｃｙꎬｃｙｌｉｎｄｒａｃｅｏｕｓ)ꎻ ６ ＝ 上膨纺锤形(ＵＳꎬｕｐ ｅｘｐａｎｄ ｓｐｉｎｄｌｅ)ꎻ７ ＝ 下膨纺锤形(ＤＳꎬｄｏｗｎ ｓｐｉｎｄｌｅ)ꎻ８ ＝ 长筒形(ＬＴꎬ
ｌｏｎｇ ｔｕｂｅ ｓｈａｐｅ)ꎻ ９ ＝ 长条形(ＬＳｔꎬｌｏｎｇ ｓｔｒｉｐ)

９２７
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ｐａｉｒ￣ｇｒｏｕｐ ｍｅｔｈｏｄ ｗｉｔｈ ａｒｉｔｈｍｅｔｉｃ ｍｅａｎｓ)进行聚类分

析ꎬ分析软件采用 ＮＴＳＹＳｐｓ ２. １、ＤＩＳＴ ３. ０ꎮ
１. ２. ２　 ＳＲＡＰ 分子标记分析　 参考程永强[１８] 的方

法略有改动ꎮ 在 ２００ 对引物中筛选到多态性和重复

性好的引物 １６ 对(表 ２)ꎬ对 １１ 份材料的 ＤＮＡ 样品

进行 ＳＲＡＰ 标记分析ꎮ 根据 Ｍａｒｋｅｒ 的分子量ꎬ统计

在 ５０ ~ ２０００ ｂｐ 范围内的且重复出现的 ＤＮＡ 条带ꎬ
有带记为 １ ꎬ无带为 ０ ꎬ采用 ＵＰＧＭＡ 法进行聚类分

析ꎬ分析软件采用 ＮＴＳＹＳｐｓ ２. １、ＤＩＳＴ ３. ０ꎮ

表 ２　 ＳＲＡＰ 引物序列

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ ＳＲＡＰ ｐｒｉｍｅｒｓ

引物编号

Ｐｒｉｍｅｒ ｃｏｄｅ

正向(５′￣３′)

Ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ ｕｐｓｔｒｅａｍ

反向(５′￣３′)

Ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ ｄｏｗｎｓｔｒｅａｍ

１ Ｅｍ４ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＴＧＡ Ｍｅ６ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＴＡＡ

２ Ｅｍ６ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＧＣＡ Ｍｅ８ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＴＧＣ

３ Ｅｍ９ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＣＧＡ Ｍｅ１ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＴＡ

４ Ｅｍ９ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＣＧＡ Ｍｅ１０ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧ ＴＣＴ

５ Ｅｍ１１ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＣＣＡ Ｍｅ１ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＴ

６ Ｅｍ１０ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＣＡＧ ＭｅＩ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＴＡ

７ Ｅｍ２ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＴＧＣ Ｍｅ２ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＧＣ

８ Ｅｍ２ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＴＧＣ Ｍｅ３ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＡＴ

９ Ｅｍ２ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＴＧＣ Ｍｅ４ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＣ

１０ Ｅｍ２ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＴＧＣ Ｍｅ５ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＡＧ

１１ Ｅｍ２ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＴＧＣ Ｍｅ６ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＴＡＡ

１２ Ｅｍ２ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＴＧＣ Ｍｅ７ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＴＣＣ

１３ Ｅｍ１ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＡＡＴ Ｍｅ１ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＴＡ

１４ Ｅｍ１ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＡＡＴ Ｍｅ４ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＣＣ

１５ Ｅｍ１ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＡＡＴ Ｍｅ５ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＡＧ

１６ Ｅｍ１ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＡＡＴ Ｍｅ６ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＴＡＡ

根据各分子标记的电泳迁移率及其有无ꎬ统计所

有二元数据ꎬ扩增阳性记为 １ꎬ扩增阴性记为 ０ꎬ强带

和弱带的赋值均为 １ꎬ形成 ０ / １ 矩阵图输入计算机ꎮ
对于多态性位点ꎬ仅在重复试验中能稳定出现的差异

带用于数据分析ꎮ 根据 ＳＲＡＰ 扩增的结果ꎬ运用 Ｐｏｐ￣
ｇｅｎｅ ｖｅｒｓｉｏｎ １. ３１ 软件计算多态性比率(ＰＰＢ)、Ｎｅｉ′ｓ
基因多样性(Ｈ)、观测等位基因数(Ｎａ)、有效等位基

因数(Ｎｅ)和 Ｓｈａｎｎｏｎ′ｓ 信息指数(Ｉ)ꎮ

２　 结果与分析

２. １　 农艺性状的调查及其聚类分析

对 １１ 个甘薯品种(系)不同生育时期的叶型、
叶脉色、新生叶色、薯皮色、薯肉色和薯形 ６ 个农艺

性状调查结果表明(表 ３)ꎬ不同品种(系)在叶形上

有心形、尖心形、心齿形、鸡爪形、浅裂单缺刻和深裂

单缺刻 ６ 种类型ꎻ新生叶色存在绿色、浓绿、绿带紫

和紫色 ４ 种类型ꎻ叶脉色存在绿色、绿带紫和紫色 ３

种类型ꎻ薯皮色存在白色、土黄、黄褐、紫色和紫红 ５
种类型ꎻ薯肉色存在白色、黄色、桔黄、粉红和紫色 ５
种类型ꎻ薯形存在纺锤形、长纺锤形、短纺锤形、圆筒

形和上膨纺锤形 ５ 种类型ꎮ

表 ３　 形态特征统计

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｒｅａｒｄ

编号及名称

Ｎｏ. ａｎｄ ｎａｍｅ
叶型

Ｌｅａｆ ｓｈａｐｅ

新生叶色

Ｙｏｕｎｇ ｌｅａｆ
ｃｏｌｏｒ

叶脉色

Ｖｅｉｎ ｃｏｌｏｒ

薯皮色

Ｒｏｏｔ ｓｋｉｎ
ｃｏｌｏｒ

薯肉色

Ｒｏｏｔ ｆｌｅｓｈ
ｃｏｌｏｒ

薯形

Ｒｏｏｔ ｓｈａｐｅ

１ 丰收白 １ １ １ ４ ２ ２

２ 徐薯 １８ ３ １ １ ６ ２ １

３ 冀薯 １４ ４ ２ １ ３ ２ ５

４ 赵县小花叶 ９ ３ ３ ６ ２ ２

５ 黄皮黄肉 ５ １ １ ２ １ １

６ 红肉红黄皮 ３ １ １ ２ ５ ４

７ 紫薯王 ５ ２ １ ５ ３ ６

８ 红皮红肉 １ １ ２ ６ ４ １

９ 石夏薯 ２ 号 ６ ２ ３ ２ １ ５

１０ 鸡蛋黄 １ ４ ３ ２ ５ ４

１１ 丰收白Ｍ￣０ １ １ １ ４ ４ ２

根据甘薯品种(系)６ 个农艺性状的记载标准ꎬ
对 １１ 份甘薯品种(系)进行聚类分析ꎬ从聚类图(图
１)可以看出 １１ 个品种中ꎬ丰收白和丰收白 Ｍ￣０ 遗

传相似系数最高ꎬ其他品种间相似系数较小ꎮ １１ 个

甘薯品种(系)在相似系数为 ０. １７ 处被划分为 ３ 大

类群ꎬ第Ⅰ类群包括 ２ 个品种ꎬ第Ⅱ类群包括 ３ 个品

种ꎬ第Ⅲ类群包括 ６ 个品种ꎮ 结果表明冀中地区 １１
个甘薯品种(系)的农艺性状变异较大ꎬ遗传基础

复杂ꎮ
２. ２　 ＳＲＡＰ 标记多态性分析及其聚类分析

本试验从上海生工生物工程公司合成的 ２００ 对

随机引物中初步筛选出 ４５ 对ꎬ对全部试验材料进行

扩增ꎬ从中选出重复性好、多态性强、条带清晰稳定

的 １６ 条引物扩增结果进行分析ꎬ部分引物的扩增结

果见图 ２ꎮ １６ 对引物共扩增出 ２１７ 条带ꎬ多态性条

带为 １８２ 条ꎬ多态性比率为 ８３. ８７％ ꎮ 不同引物扩

增的多态性比率分布于 ２８. ５７％ ~１００％之间ꎮ
分子标记聚类分析(图 ３)表明ꎬ在相似系数为

０. ７３ 处可将 １１ 个甘薯品种(系)划分为 ３ 大类群ꎮ
第Ⅰ类群包括 １ 个品种:紫薯王ꎬ第Ⅱ类群包括 ６ 个

品种ꎬ第Ⅲ类群包括 ４ 个品种ꎮ 在相似系数为 ０. ７７
处ꎬ第Ⅱ类群划分为 ２ 个亚类:ⅡＡ 和ⅡＢꎬⅡＡ 有 ３
个品种:赵县小花叶、黄皮黄肉、红肉红黄皮ꎻⅡＢ 有

３ 个品种:红皮红肉、石夏薯 ２ 号、鸡蛋黄ꎻ在相似系

０３７
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表 ３　 突变体丰收白 Ｍ￣０ 与野生型的多态性分析

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｔｈｅ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｍｕｔａｎｔ Ｆｅｎｇｓｈｏｕｂａｉ Ｍ￣０ ａｎｄ ｗｉｌｄ￣ｔｙｐｅ

样本数

Ｓａｍｐｌｅ ｓｉｚｅ
多态性条带

Ｎｏ. ｏｆ ＰＢ
多态性百分

率(％ )ＰＰＢ
观测等位

基因数 Ｎａ
有效等位

基因数 Ｎｅ
Ｎｅｉ′ｓ 基因多

样性指数 Ｈ
Ｓｈａｎｎｏｎ 信息

指数 Ｉ

２ ６４ ２９. ４９ １. ２９４９ １. ２０８５ ０. １２２２ ０. １７８４

图 １　 １１ 个甘薯品种(系)基于农艺性状的聚类图

Ｆｉｇ. １　 Ｄｅｎｄｒｏｇｒａｍ ｏｆ １１ ｓｗｅｅｔ ｐｏｔａｔｏ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ( ｌｉｎｅｓ)ｂａｓｅｄ ｏｎ ａｇｒｏｎｏｍｉｃ ｔｒａｉｔｓ

１ ~ １１ 泳道对应的是品种编号

Ｌａｎｅ １￣１１ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｔｈｅ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ( ｌｉｎｅｓ)ｃｏｄｅｓ

图 ２　 ＳＲＡＰ 引物 Ｅｍ４ / Ｍｍ６ 对 １１ 个品种(系)的扩增结果

Ｆｉｇ. ２　 Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｂａｎｄｓ ａｍｐｌｉｆｉｅｄ ｂｙ ＳＲＡＰ ｐｒｉｍｅｒ Ｅｍ４ / Ｍｍ６

图 ３　 １１ 个甘薯品种(系)基于 ＳＲＡＰ 的 ＵＰＧＭＡ 聚类分析

Ｆｉｇ. ３　 Ｄｅｎｄｒｏｇｒａｍ ｏｆ １１ ｓｗｅｅｔ ｐｏｔａｔｏ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ( ｌｉｎｅｓ)ｂａｓｅｄ ｏｎ ＳＲＡＰ ｍａｒｋｅｒ

１３７
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数为 ０. ７５ 处ꎬ第Ⅲ类群划分为 ２ 个亚类:ⅢＡ 和Ⅲ
Ｂꎮ ⅢＡ 有 ２ 个品种:丰收白和丰收白 Ｍ￣０ꎻⅢＢ 有 ２
个品种:徐薯 １８ 和冀薯 １４ꎮ
２. ３　 丰收白突变体 Ｍ￣０ 的分子生物学初步鉴定

对丰收白野生型及其突变体 Ｍ￣０ 的叶型、叶脉

色、新生叶色、薯皮色、薯形及肉色 ６ 个生物学性状

进行观察比较ꎬ结果表明二者在前 ５ 个性状均未表

现出明显差别ꎬ并且在发根缓苗习性、茎叶生长势、
自然开花习性等生长特性上表现一致ꎬ只在薯色性

状上表现明显差异ꎬ即丰收白的薯肉色为白色ꎬ而突

变体 Ｍ￣０ 为粉红色(图 ４)ꎮ

图 ４　 丰收白野生型及其突变体 Ｍ￣０ 的薯肉色比较

Ｆｉｇ. ４　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｒｏｏｔ ｆｌｅｓｈ ｃｏｌｏｒ ｂｅｔｗｅｅｎ
Ｆｅｎｇｓｈｏｕｂａｉ ｗｉｌｄｔｙｐｅ ａｎｄ ｉｔｓ ｍｕｔａｎｔ Ｆｅｎｇｓｈｏｕｂａｉ Ｍ￣０

通过分子标记多态性分析ꎬ突变体与野生型

的多态性条带比率为 ２９. ４９％ ꎬ有效等位基因数为

１. ２０８５(表 ３)ꎬ说明二者在遗传上差异不明显ꎬ初步

推断丰收白 Ｍ￣０ 是丰收白的薯肉色基因发生点突

变的结果ꎮ

３　 讨论

形态性状特别是遗传力较高的形态性状作为遗

传标记早已被广泛应用于植物种质资源鉴定和分类

研究ꎮ 形态标记简单易行且快速ꎬ正如 Ｂ. Ａ. Ｓｃｈａａｌ
等[１９]所述ꎬ如需在短期内了解变异而其他方法又无

法开展时ꎬ形态学手段是一种有价值的选择ꎮ 但是

对于无性繁殖的植物来说ꎬ仅从形态学往往会过高

估计[２０]ꎬ通过遗传多样性的调查ꎬ可以了解个体的

基因型从而确切知道基株( ｇｅｎｅｔ)的数目[２１]ꎬ避免

在实际的保护工作中导致不必要的浪费ꎮ ＳＲＡＰ 分

子标记技术针对基因外显子里 ＧＣ 含量丰富而启动

子、内含子里 ＡＴ 含量丰富的特点来设计引物进行

扩增ꎬ因不同个体的内含子、启动子与间隔区长度不

等而产生多态性ꎮ 自 ＳＲＡＰ 标记建立以来ꎬ已被应

用于图谱构建[２２]、比较基因组学[２３] 和遗传多样性

分析[２４]等领域的研究ꎮ
遗传聚类能有效地估计亲本的遗传多样性ꎬ因

此ꎬ在亲本选配时根据亲本材料的综合表现型性状

和亲缘关系ꎬ可以选用不同类群的亲缘关系较远的

综合性状优良的材料组配ꎮ 在亲缘关系较远的亲本

材料之间杂交ꎬ由于双亲具有不同的遗传基础和优

缺点ꎬ其杂交后代的遗传基础将更为丰富ꎻ由于基因

重组ꎬ将会出现更多的变异类型甚至超亲的有利性

状ꎮ 朱崇文等[２５]、王淑芳等[２６] 的研究结果表明ꎬ鲜
薯高产品质的基本特征是茎叶生长茂盛ꎬ基部分枝

多ꎬＴ / Ｒ 值较小ꎬ结薯数较多ꎬ只根据亲本表现型进

行亲本选配的方法虽然简单、杂交后代能够使双亲

的优缺点互补ꎬ但在亲缘关系不明的情况下ꎬ容易因

为近亲交配导致薯块产量等某些性状的衰退ꎮ 我国

甘薯育成品种 ９０％ 以上具有南瑞苕和(或)胜利百

号的血统ꎬ如果只根据上述农艺性状的表现型而选

择进行相互交配ꎬ极易出现上述问题ꎮ 因此根据遗

传多样性的聚类分析结果进行亲本选配ꎬ能够避免

因近亲交配导致的性状衰退ꎬ可望获得遗传基础丰

富、变异类型多甚至超亲的杂交后代ꎮ
甘薯是一种无性繁殖作物ꎬ在繁殖或栽培过程中

其分生组织芽原基体细胞内的物质常发生自然变异ꎬ
产生植物芽变异ꎮ 芽变可以发生在任何器官上ꎬ有些

芽变产生的个体往往可观察到在不同组织上的形态

特征的变异ꎬ但某些特性上的变异如产量、干率、抗性

等用感官不易察觉ꎬ而且大多数的芽变和原种在特征

上区别甚微ꎬ在遗传上也很难区分ꎮ 贺学勤等[２７] 应

用 ＲＡＰＤ、ＩＳＳＲ 和 ＡＦＬＰ 标记在品种亲缘关系的鉴定

中发现ꎬ应用分子标记可以有效地区分表型差别小的

品种ꎮ 本试验用 １６ 条 ＳＲＡＰ 分子标记鉴定丰收白野

生型及其突变体 Ｍ￣０ 引物共扩增出 ６４ 条ꎬ多态性比

率为２９. ４９％ꎬ有效等位基因数为１. ２０８５ꎬ该结果表明

ＳＲＡＰ 分子标记同样可以有效地区分基因组极为相似

的品种和其表型特征也极为相似的品种ꎮ
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