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　 　 摘要：为了发掘菜用和观赏甘薯优异种质资源，通过对国家种质徐州甘薯试管苗库中 １０００ 余份资源材料进行鉴定，筛选

了 ９６ 份优异种质。 利用 ３０ 对 ＳＳＲ 引物对入选材料进行了遗传多样性和群体结构分析，明确了这些材料遗传差异；并对入选

材料 １２ 个表型质量性状进行主成分和聚类分析。 结果表明：扩增的总条带数为 ２７５ 条，其中多态性条带为 ２６９ 条，多态率

９７􀆰 ８％ ；利用 ＤＰＳ 软件计算入选材料间的 Ｎｅｉ７２ 遗传距离为 ０􀆰 １５ ～ ０􀆰 ７６，平均遗传距离 ０􀆰 ６６；群体结构分为 ３ 个组群，与分子

标记聚类结果相似，表明入选材料有较大的遗传差异性；表型质量性状主成分分析得到 ５ 个主要成分，其累计贡献率达到

８０􀆰 ５０％ ；利用表型质量性状，可聚为 ８ 个组群。 本研究通过分子标记与表型质量性状分析为下一步杂交选育菜用和观赏甘薯

新品种提供了亲本选择信息。
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植　 物　 遗　 传　 资　 源　 学　 报 １９ 卷

甘薯（ Ｉｐｏｍｏｅａ ｂａｔａｔａｓ（Ｌ． ） Ｌａｍ． ）是我国重要

的粮食作物，在我国南方有食用甘薯茎尖、叶柄的习

惯。 菜用甘薯以其丰富的营养价值、保健功能，深受

老百姓的欢迎［１］。 研究表明，储藏在甘薯茎叶中的

蛋白质、脂肪、膳食纤维、多酚均高于块根［２］ 。 甘

薯叶提取物可以治疗直肠癌并有效降低癌细胞增

殖［３］ ；提高体内胰高血糖素样肽⁃１ 分泌，降低高血

糖［４］ ；其中的花色苷和黄酮类等抗氧化混合物可

以治疗乳腺癌［５］ ；甘薯叶提取物 α⁃葡萄糖苷酶可

以用于治疗糖尿病［６］ 。 菜用甘薯与其他绿叶蔬菜

相比还有着极强的抗病性、抗虫性、抗旱耐涝等特

点［１］ 。 国内从 ２００３ 年开始，已经育成并鉴定了一

系列菜用型甘薯新品种，如福薯 １８、广菜薯 １ 号、
薯绿 １ 号等。 观赏甘薯研究起始于美国育成的

Ｃａｒｏｌｉｎａ 系列和 Ｂｌａｃｋ Ｈｅａｒｔ 品种［７］ ，国内尚未见有

观赏甘薯品种通过审（鉴）定或 ＤＵＳ 测试。
有关甘薯的遗传多样性，前人已经做了很多

研究分析［８］ ，主要集中在利用 ＲＡＰＤ、ＩＳＳＲ、ＡＦＬＰ
等分子标记和农艺性状［９⁃１２］相结合的方法。 然而，
ＡＦＬＰ、ＲＡＰＤ、ＩＳＳＲ 这些分子标记可靠性相对较

低，且 ＲＡＰＤ 标记的可重复性不高，在分析遗传关

系相近的品种时显得乏力。 ＳＳＲ 是当前植物分子

生物学研究中广泛运用的分子标记技术，具有高

分辨率、高稳定性、重复性好、共显性和操作简单

等特点，已经有少量在甘薯应用中的研究报道。
赵冬兰等［１３］ 应用 ＳＳＲ 分子标记对国家种质徐州

甘薯试管苗库中离体保存 ５ 年和 ８ 年的 ２４ 份种质

资源进行了遗传多样性分析。 罗凯等［１４］ 利用 ６１
个 ＳＳＲ 分子标记、１３ 个农艺性状和 ６ 个品质性状，
对 ８２ 份我国西南地区主要甘薯育种亲本材料进

行遗传多样性分析，建议结合分子标记和多种表

型性状，进行深入的遗传多样性和群体结构分析。
杨新笋［１５］分别基于 ＳＳＲ、ＳＮＰ 和形态学标记对 ３８０
份甘薯材料进行了遗传多样性分析。 但利用 ＳＳＲ
分子标记在菜用甘薯中的遗传多样性分析尚未见

报道。
刘中华等［１６］提出了赏食兼用型这一概念，赏食

兼用型甘薯也是家庭园艺、都市农业的发展方向。
近年来随着大众消费观念的逐渐转变，保健食品和

家庭园艺受到社会追捧。 菜用和观赏甘薯也以其营

养保健价值和观赏价值而越来越受到社会关注。 开

发具有高附加值的盆栽菜用和观赏甘薯也已经开始

实施［１７］。 然而菜用和观赏甘薯的研究仍处于起步

阶段，难以满足现有育种和产业发展需求。 针对菜

用和观赏甘薯研究现状，亟需对我国当前种质资源

进行调查摸底，分析其遗传多样性，以期为拓宽遗传

背景培育优良品种提供参考。

１　 材料与方法

１􀆰 １　 材料

材料取自国家种质徐州甘薯试管苗库田间圃。
以本课题组前期提出的营养保健、优质、高产、抗病

虫害的 ４ 个方面［２］作为菜用甘薯筛选方法，并将菜

用甘薯细分为叶柄型［１８］ 和茎尖型 ２ 种［２］。 观赏甘

薯筛选借鉴美国北卡莱罗纳州立大学的标准：观赏

性、耐热性、耐旱性、繁殖力等［１６］。
２０１６ 年 ８ 月，从 １０００ 余份的种质资源中筛选

到 ９６ 份表型特征优异的菜用和观赏甘薯材料

（表 １）。 定植后 ７０ ｄ，对入选材料取顶端叶片，提取

ＤＮＡ 进行 ＳＳＲ 分析并调查其表型质量性状。
１􀆰 ２　 方法

１􀆰 ２􀆰 １　 ＳＳＲ 标记分析　 基因组 ＤＮＡ 制备参照吴秋

云等［１９］的 ＣＴＡＢ 法。 用 ＮａｎｏＤｒｏｐ＿２０００ｃ 测定 ＤＮＡ
浓度，稀释至工作液浓度 ５０ ｎｇ ／ μＬ，放到⁃４０ ℃冰箱

备用。 本试验使用了 Ｘ． Ｓ． Ｙａｎｇ 等［２０］报道的 ３０ 对多

态性好表现稳定的引物。 用康为世纪 ２ × Ｔａｑ Ｍａｓｔｅｒ⁃
Ｍｉｘ（Ｄｙｅ）构建 ２０ μＬ ＰＣＲ 反应体系，反应条件为

９４ ℃ ５ ｍｉｎ；９４ ℃ ３０ ｓ，５５ ℃ ３０ ｓ，７２ ℃ １ ｍｉｎ，３５
Ｃｙｃｌｅｓ，７２ ℃ ５ ｍｉｎ，４ ℃保存。 产物在 ６％非变性聚

丙烯酰胺凝胶上电泳、硝酸银染色、拍照。 本研究选

用 ３０ 对 ＳＳＲ 引物对 ９６ 份入选材料的基因组 ＤＮＡ 进

行 ＰＣＲ 扩增。 扩增条带用 ＧｅｎｅｎＭａｒｋｅｒ Ｖ１􀆰 ６ 结合人

工读带，有带赋值为 １，无带为 ０［１３］。
１􀆰 ２􀆰 ２　 农艺性状调查 　 ２０１６ 年 ９ 月，对种植在江

苏徐州中国农业科学院甘薯研究所种质资源圃中的

９６ 份入选材料进行了茎端绒毛、茎端缠绕度、顶叶

色、叶色、叶形、叶缺刻、叶缘类型、叶脉、脉基色、柄
基色、茎主色、茎次色共 １２ 种地上部表型质量性状

测量。 赋值标准参照 Ｚ． Ｈｕａｍａｎ［２１］的方法。
１􀆰 ２􀆰 ３　 数据分析 　 经整理将 ＳＳＲ 分析数据导入

ＤＰＳ 中，选择 Ｎｅｉ ７２ 算法［１４］ 输出遗传距离矩阵，将
上述得到的 ９６ 份材料遗传距离矩阵，导入 ＭＥＧＡ
６􀆰 ０６ 中使用 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｙ⁃Ｎｅｉｇｈｂｏｒ⁃Ｊｏｉｎｉｎｇ ｔｒｅｅ 聚类法

对 ＳＳＲ 分子标记聚类。 按 Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ 格式要求将 ０⁃１
数据导入运算，将结果上传至 Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ Ｈａｒｖｅｓｔｅｒ 在

线工具确定的 Ｋ 值图［２２］。

８５
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表 １　 试验材料

Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｈｅ ｌｉｓｔ ｏｆ ｔｒｉａｌ ｍａｔｅｒｉａｌｓ

编号

Ｃｏｄｅ
名称

Ｎａｍｅ
来源地

Ｏｒｉｇｉｎ
类型

Ｔｙｐｅ
编号

Ｃｏｄｅ
名称

Ｎａｍｅ
来源地

Ｏｒｉｇｉｎ
类型

Ｔｙｐｅ
编号

Ｃｏｄｅ
名称

Ｎａｍｅ
来源地

Ｏｒｉｇｉｎ
类型

Ｔｙｐｅ

ｃ２０ 不论春 中国广东 菜用ａ ｃ４９ 漳浦 １ 号 中国福建 观赏 ｃ６０ 紫 Ａ⁃６ 中国江苏 菜用ａ

ｃ２１ 日本薯 中国广东 观赏 ｃ９４ 桂薯 ６ 号 中国广西 菜用ａ ｃ５２ 红隼人 日本 观赏

ｃ２２ 红茎种 中国广东 菜用ａ ｃ８５ 皖苏 ６１ 中国安徽 菜用ａ ｃ３３ 南丰 日本 观赏

ｃ２３ 青心企龙 中国广东 菜用ａ ｃ８７ 湘薯 １８ 中国湖南 观赏 ｃ５８ ＣＩＰ９４⁃２１ ＣＩＰ 菜用ａ

ｃ８４ 棉花种 中国广东 兼用∗ ｃ８９ 洛薯 ９８１６⁃１ 中国河南 菜用ａ ｃ２５ 阿根廷 阿根廷 观赏

ｃ４４ 福薯 ８７ 中国福建 菜用ａ ｃ９５ 黔薯 ２ 号 中国贵州 观赏 ｃ２８ ＡＩＳＩ３５⁃２ 亚蔬中心 观菜

ｃ５３ 竖番薯薯芋 中国福建 观赏 ｃ９６ 南瑞苕 美国 菜用ａ ｃ４ 岩 ８８⁃２４２⁃７ 中国福建 菜用ｂ

ｃ９１ 福薯 ２１ 中国福建 菜用ａ ｃ３７ 清徐河西薯 中国山西 菜用ａ ｃ５ 金华 ５⁃３５ 中国浙江 观赏

ｃ８６ 南薯 ０１０ 中国四川 观赏 ｃ６９ 铁裂仔 中国台湾 兼用∗ ｃ８ 南紫薯 ００８ 中国四川 菜用

ｃ６８ 遂宁 ３ 号 中国四川 兼用∗ ｃ７０ 华北 ２４４ 中国北京 菜用ａ ｃ１３ 济黑 １ 号 中国山东 观赏

ｃ９３ 浙 ２５５ 中国浙江 菜用ａ ｃ７１ 冀 ７７⁃９８ 中国河北 菜用ａ ｃ３０ 白皮山药 中国云南 观赏

ｃ６６ 温岭红皮 中国浙江 观菜 ｃ７２ 辽薯 ４４ 中国辽宁 观赏 ｃ３４ 渝 ２⁃１２⁃８ 中国重庆 菜用ａ

ｃ７ 富硒 １１ 选 未知 观菜 ｃ７４ 农林 ３１ 号 日本 观赏 ｃ４３ 福薯 １ 号 中国福建 菜用ａ

ｃ１８ ５２６４１７ 中国贵州 观菜 ｃ５６ 尚志 １２ 中国黑龙江 菜用ａ ｃ４５ 蒲 １８６ 中国福建 观赏

ｃ１９ 西蒙一号 巴西 菜用ａ ｃ５７ 永胜斯纳 中国云南 观赏 ｃ１１ Ｂ３Ｆ１０５８⁃３ 中国徐州 菜用ａ

ｃ２７ 冀⁃１ 中国河北 菜用ａ ｃ１ 浙 ８０⁃花 ２⁃１３ 中国浙江 菜用ａ ｃ１２ Ｂ３Ｆ１０５８⁃２７ 中国徐州 菜用ｂ

ｃ３５ 渝紫 ７ 号 中国重庆 观赏 ｃ２ 甜脆薯 中国广西 观赏 ｃ６２ 背不起 中国广东 观赏

ｃ５０ 青农 １ 号 中国山东 菜用ａ ｃ５４ 南瓜薯 中国广西 菜用ａ ｃ８０ 学老薯 中国广东 观赏

ｃ５９ 三角拧 中国海南 兼用∗ ｃ９ Ｂ３Ｆ１０５８⁃３３ 中国徐州 菜用ａ ｃ３２ 靖西优质种 中国广西 观赏

ｃ６４ ＤＡＪＩＡ 未知 兼用∗ ｃ１０ Ｂ３Ｆ１０５８⁃５０ 中国徐州 菜用ａ ｃ３９ 细叶红皮薯 中国广西 观赏

ｃ６５ 台农 ６３ 中国台湾 兼用∗ ｃ３１ 万紫 ５６ 中国重庆 菜用ｂ ｃ１７ 宾阳白薯 中国广西 观赏

ｃ９２ 秦薯 １０ 号 中国陕西 菜用ａ ｃ４０ ＣＩＰ ４４０１８５ ＣＩＰ 兼用∗ ｃ６ 鲁薯 ４ 号 中国山东 菜用ａ

ｃ８１ 白肚薯 中国广东 兼用∗ ｃ５５ 蒲薯 ５３ 中国福建 菜用ａ ｃ１４ 济薯 １８ 中国山东 菜用ａ

ｃ８２ 潮汕白 中国广东 兼用∗ ｃ６７ 黑节薯 中国广东 菜用ａ ｃ４８ 烟 ８３⁃４０６ 中国山东 菜用ａ

ｃ８３ 竹头 中国广东 观赏 ｃ４１ 豫薯 ３ 号 中国河南 菜用ａ ｃ２９ 郑红 ＺＡ⁃１ 中国河南 菜用ａ

ｃ８８ 湛 １１９６⁃４２ 中国广东 观赏 ｃ６１ 黎佬婆 中国广东 观赏 ｃ４２ 商薯 １９ 号 中国河南 菜用ａ

ｃ３６ ５１４５ 中国广东 观赏 ｃ７８ 红皮 ６０ 日 中国广东 菜用ａ ｃ３ 豫薯 １０ 号 中国河南 菜用ａ

ｃ６３ 汕薯 中国广东 菜用ａ ｃ７９ 柴乐薯 中国广东 菜用ａ ｃ２４ 冀薯 ３ 号 中国河北 菜用ａ

ｃ７５ 蓬尾 中国广东 观赏 ｃ１５ 海南红 中国广东 菜用ａ ｃ２６ 安平 １ 号 中国安徽 菜用ａ

ｃ７６ 禺北白 中国广东 兼用∗ ｃ３８ 红皮白心薯 中国广西 菜用ａ ｃ４６ 台湾紫秧 中国台湾 观赏

ｃ７７ 菊花薯 中国广东 菜用ａ ｃ１６ 富川薯 中国广西 观赏 ｃ５１ 黔 １ 中国贵州 观赏

ｃ９０ 龙薯 ２４ 中国福建 观赏 ｃ４７ 徐 ５５⁃２ 中国江苏 菜用ａ ｃ７３ 美 ２４ 美国 观赏

菜用ａ：茎尖型；菜用ｂ：叶柄型；兼用∗：菜用观赏兼用；ＣＩＰ：国际马铃薯中心

Ｖｅｇｅｔａｂｌｅ ｇｅｎｏｔｙｐｅｓａ：Ｓｔｅｍ ｔｉｐ ｔｙｐｅ，Ｖｅｇｅｔａｂｌｅ ｐｕｒｐｏｓｅ ｂ：Ｐｅｔｉｏｌｅ ｔｙｐｅ， Ｄｕａｌ⁃ｐｕｒｐｏｓｅ ｇｅｎｏｔｙｐｅｓ∗：Ｖｅｇｅｔａｂｌｅ ａｎｄ ｏｒｎａｍｅｎｔａｌ ｄｕａｌ⁃ｐｕｒｐｏｓｅ，ＣＩＰ：Ｉｎｔｅｒｎａ⁃
ｔｉｏｎａｌ ｐｏｔａｔｏ ｃｅｎｔｅｒ
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利用 ＳＡＳ ９􀆰 ２ 对采集到的 １２ 个表型特征进行

ＰＣＡ 主成分分析。 用 ＤＰＳ 对表征数据标准化转

换，计算欧氏距离，将结果导入 ＭＥＧＡ ６􀆰 ０６ 中用

ＵＰＧＭＡ 类平均法聚类。

２　 结果与分析

２􀆰 １　 ＳＳＲ 多态性分析

按照 １􀆰 ２􀆰 １ 的方法，选取在 １００ ～ ７００ ｂｐ 之间

的扩增产物读带，各引物扩增的条带数在 ２ ～ １９
条之间。 ３０ 对引物共扩增出 ２７５ 条带，其中 ２６９
条带具有多态性，平均多态率为 ９７􀆰 ８％ ，表明这

３０ 对引物可完全用于入选材料的遗传多样性分

析。 其中引物 Ｚ３７ 多态性条带最好为 １９ 条，引物

Ｃ５６ 多态性最差为 ２ 条，多数引物如 Ｃ５１ 条带清晰

稳定（图 １）。

Ｍ：Ｍａｒｋｅｒ ＤＬ２０００；１ ～ ５９：甘薯种质编号

Ｍ：Ｍａｒｋｅｒ ＤＬ２０００，１⁃５９：Ｓｗｅｅｔｐｏｔａｔｏ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ ｌｉｓｔｅｄ ｉｎ Ｔａｂｌｅ １

图 １　 引物 Ｃ５１ 对 ５９ 份甘薯种质的 ＳＳＲ 分析结果

Ｆｉｇ． １　 ＳＳＲ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ５９ ｓｗｅｅｔｐｏｔａｔｏ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｗｉｔｈ ｐｒｉｍｅｒ Ｃ５１

２􀆰 ２　 ＳＳＲ 标记聚类分析

按照 １􀆰 ２􀆰 ３ 进行数据分析，得出遗传距离分布

在 ０􀆰 １６ ～ ０􀆰 ７７ 范围内，平均遗传距离为 ０􀆰 ６６；表明

入选材料遗传距离较大。 聚类在遗传距离 ０􀆰 ２７２ 处

分为 ３ 个组群（Ⅰ、Ⅱ、Ⅲ），其中第 ３ 组群在遗传距

离 ０􀆰 ２６７ 处可划分为 ３ 个亚群（Ⅲ⁃１、Ⅲ⁃２、Ⅲ⁃３），
聚类结果如图 ２。 结合表 １ 和图 ２ 可知：组群Ⅰ含

有来自 １１ 个省的品种和 １ 个巴西品种共 ２２ 份材

料，主要有不论春、日本薯、红茎种、青心企龙、福薯

８７、遂宁 ３ 号、浙 ２５５、三角拧、渝紫 ７ 号、台农 ６３、

图 ２　 基于 Ｎｅｉｇｈｂｏｒ⁃Ｊｏｉｎｉｎｇ ｔｒｅｅ 聚类法对 ＳＳＲ 分子标记的分析

Ｆｉｇ． ２　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＳＳＲ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍａｒｋｅｒｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ Ｎｅｉｇｈｂｏｒ⁃Ｊｏｉｎｉｎｇ ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇ ｍｅｔｈｏｄ

０６
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西蒙一号等；组群Ⅱ包含国内 １４ 个省和 ２ 个国外引

进品种共计 ２５ 份，有龙薯 ２４、菊花薯、华北 ２４４、辽
薯 ４４、农林 ３１ 号、永胜斯纳等；组群Ⅲ含有 １２ 个省

的品种、品系和来自 ５ 个国家地区的引进品种共计

４９ 份。 以上结果说明入选材料遗传多样性较为广

泛，即使地理来源相同的材料也具有较显著遗传

差异。
２􀆰 ３　 群体结构分析

Ｋ 值的确定参照罗凯等［１４］的方法。 由于 Ｋ ＝１ ～
１０ 时，由图 ３ 可知 Ｋ ＝ ３ 时 ΔＫ 值最大，所以可将 ９６
份菜用和观赏甘薯材料分为 ３ 个组群［２３］。 分类结

果见图 ４，图中上部为 ＳＳＲ 聚类结果，不同形状品种

颜色对应群体结构图分组颜色。 由图 ４ 可得出分子

标记聚类与群体结构分析均可将入选材料分成 ３ 个

组群。 虽然聚类颜色对应区域不一致，但是组群Ⅰ、
Ⅱ聚类较为集中。 第 ３ 组群中均涵盖较多品种，其
遗传组分比较复杂。

图 ３　 群体结构 Ｋ 值图

Ｆｉｇ． ３　 Ｋ ｖａｌｕｅ ｏｆ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ

２􀆰 ４　 表型质量性状分析

通过 ＰＣＡ 分析，如图 ５ 可以知道哪些品种表型

特征比较接近。 例如在图 ５ 中围绕台农 ６３ 有比较

密集的品种聚集，这也证实了台湾品种正好属于南

方地区的菜用集中地区。 结果得到了 ５ 个主成分，
其累计贡献率达到 ８０􀆰 ５０％ 。 基于表型质量性状的

相关矩阵分析结果如表 ２。
表型质量性状聚类在遗传距离为 ２􀆰 ０９５ 处分为

８ 个组群（图 ６）。 其中组群Ⅰ的台湾紫秧、 组群Ⅱ
的皖苏 ６１、组群Ⅳ的湛 １１９６⁃４２ 和组群Ⅵ的金华

５⁃３５，这 ４ 个品种的表型质量性状与其他组群差异

较大。 而组群Ⅴ、Ⅶ、Ⅷ所含品种较多，说明组内表

型质量性状差异较小。 材料菊花薯、桂薯 ６ 号、
５１４５、海南红表型质量性状聚类时聚在一起没有彻

底分开。 因此，进一步证实形态学标记在聚类分析

应用中的局限。
图 ４　 ＳＳＲ 聚类图与群体结构图

Ｆｉｇ． ４　 Ｄｅｎｄｒｏｇｒａｍ ｏｆ ＳＳＲ ａｎｄ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ
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图 ５　 基于菜用和观赏用甘薯资源表型质量性状的主成分分析

Ｆｉｇ． ５　 ＰＣＡ ｏｆ ｓｗｅｅｔｐｏｔａｔｏ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ ｑｕａｌｉｔｙ ｔｒａｉｔｓ

表 ２　 菜用和观赏用甘薯表型质量性状的主成分分析

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｐｒｉｎｃｉｐｌｅ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｗｅｅｔｐｏｔａｔｏ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ ｑｕａｌｉｔｙ ｔｒａｉｔｓ

项目

Ｉｔｅｍｓ

主成分 Ｐｒｉｎｃｉｐｌｅ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ

Ｘ１ Ｘ２ Ｘ３ Ｘ４ Ｘ５

特征值 Ｉｎｉｔｉａｌ ｅｉｇｅｎｖａｌｕｅ ３􀆰 ６３７９ ２􀆰 ５０７０ １􀆰 ３０８０ １􀆰 １２０１ １􀆰 ０２４０

累计贡献率（％ ）Ｃｕｍｕｌａｔｉｖｅ ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｒａｔｅ ３０􀆰 ３２００ ５１􀆰 ７４００ ６２􀆰 ６４００ ７１􀆰 ９７００ ８０􀆰 ５０００

茎端茸毛 Ｖｉｎｅ ｔｉｐ ｐｕｂｅｓｅｎｃｅ ０􀆰 １７２１ － ０􀆰 １１００ ０􀆰 ３５６１ － ０􀆰 ４０４７ ０􀆰 ５２４８
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叶片形状 Ｓｈａｐｅ ｏｆ ｌｅａｆ － ０􀆰 ２６７６ ０􀆰 ５０２７ ０􀆰 １０５７ － ０􀆰 ０４７４ ０􀆰 ０２７３

叶缺刻类型 Ｔｙｐｅ ｏｆ ｌｅａｆ ｓｐｌｉｔ － ０􀆰 ２８１９ ０􀆰 ４９８２ ０􀆰 １１７７ － ０􀆰 ０２２２ ０􀆰 ００４５
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柄基色 Ｐｉｇｍｅｎｔａｔｉｏｎ ｏｆ ｂａｓｉｃ ｐｅｔｉｏｌｅ ０􀆰 ３７１５ ０􀆰 ２７５４ － ０􀆰 １５５７ ０􀆰 ００９５ ０􀆰 ０９７３

茎主色 Ｐｒｅｄｏｍｉｎａｎｔ ｃｏｌｏｒ ｏｆ ｖｉｎｅ ０􀆰 ４１１５ ０􀆰 ２１１６ ０􀆰 １３３４ ０􀆰 ３１７８ － ０􀆰 ０７６０
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图 ６　 菜用和观赏甘薯资源基于表型质量性状数据的聚类图

Ｆｉｇ． ６　 Ｃｌｕｓｔｅｒ ｄｅｎｄｒｏｇｒａｍ ｏｆ ｖｅｇｅｔａｂｌｅ ａｎｄ ｏｒｎａｍｅｎｔａｌ

ｓｗｅｅｔｐｏｔａｔｏ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ ｑｕａｌｉｔｙ ｔｒａｉｔｓ

３　 讨论

３􀆰 １　 菜用和观赏用甘薯优异材料挖掘

本研究参照菜用和观赏甘薯的筛选标准，在来

源地事先不了解的情况下对国家甘薯种质资源田间

圃中资源进行盲筛，筛选出 ９６ 份来源于多达 １８ 个

省或地区的材料，其主要来源地集中在我国华南地

区，尤其是广东省有 ２１ 个入选品种。 长期以来由于

华南地区老百姓喜欢吃甘薯茎尖、叶柄的生活习惯，
从而使其人工选择和定向杂交育种走在了全国的前

列。 但是，这类资源或品种遗传距离较近，遗传基础

较窄，在以后的育种实践中建议与南方薯区以外遗

传距离远的品种进行杂交配组，选育新的菜用品种。
综合表型质量性状和 ＤＮＡ 分子标记（遗传距离）结
果，可为菜用和观赏甘薯亲本选配提供部分参考：万
紫 ５６ 可作为叶柄型菜用甘薯亲本［１８］，浙 ２５５ 可作

为茎尖菜用甘薯亲本［２］，这 ２ 个材料都可以与广东

品种进行菜用型杂交配组；富川薯、背不起可作为竹

叶观赏甘薯亲本，靖西优质种可作为深缺刻、皱叶型

观赏甘薯亲本，阿根廷可作为黄瓜叶型观赏甘薯亲

本，华北 ２４４ 可作为桐树叶型观赏甘薯亲本，金华 ５⁃
３５ 可作为变态叶观赏甘薯亲本；ＣＩＰ４４０１８５ 可作为

茎尖叶柄兼用型亲本；ＤＡＪＩＡ 可作为菜观两用型甘

薯亲本［１６］。
３􀆰 ２　 分子标记和表型性状在本研究中的作用与

不足

本研究采用 Ｘ． Ｓ． Ｙａｎｇ 等［２０］ 的引物，其扩增产

物丰富，在不同试验材料间均有很好的多态性。 但

相同引物所扩增出的多态性信息略有不同。 研究对

象的不同是造成结果差异的主要原因。 分子标记聚

类和群体结构分析基本对应，在 ２ 组分析中均得到

３ 个组群且聚类集中。 其中用蓝色标注的 ＳＳＲ 组群

呈分散分布，与其遗传成分复杂相对应。 此组群中

遗传变异较大表明这些材料可用于下一步杂交育种

的亲本。 红绿标注未能与群体结构完全对应，笔者

认为是由软件算法的不同所造成的。
表型质量性状的聚类结果中有 １３％ 材料没有

彻底区分清楚。 表型标记易受环境型影响，从而降

低了其表型学标记的丰富程度。 ＰＣＡ 分析结果仅

用 ５ 组性状就可组成主要成分，说明了表型标记区

分度不明显容易受到调查者的主观臆断而造成较大

的人为误差，进一步证实表型性状在甘薯聚类分析

准确性、科学性不足［２４］。 除此之外，通过对材料来

源地的比较分析也得出了与前人研究相似的结果，

３６
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即菜用和观赏甘薯遗传差异与品种来源地无必然

联系［９，１４］。
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［Ｊ］ ． 西南大学学报：自然科学版，２００８，３０（４）：１５６⁃１６２
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