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　 　 摘要：以包含甘薯近缘野生种、地方品种和育成品种的 １２９ 份种质为供试材料，采用 ＳＲＡＰ 分子标记对其进行遗传多样性

分析，同时用 ＭＥＧＡ 软件结合 ＤＰＳ 软件绘制甘薯及其近缘种进化树。 结果表明：（１）基于 ＳＲＡＰ 标记的 １２４ 份甘薯栽培种平

均遗传距离为 ０ １８４８，５ 份野生种平均遗传距离为 ０ ４８２２，野生种与栽培种之间的遗传距离平均为 ０ ４１３５。 （２）当遗传距离

为 ０ ３１ 时，可以把近缘野生种和栽培品种完全区分开。 １２４ 份栽培种可以在遗传距离为 ０ ２１ 处划分为 ８ 个类别。 （３）在基

于 ＳＲＡＰ 标记绘制的进化树上，１２９ 份甘薯及其近缘种种质按演化顺序分为 ３ 部分，分别为处于进化树最底端的由 ５ 个近缘野

生种组成的第Ⅰ部分、处于进化树中部的由 ６ 个育成品种和 １ 个地方品种组成的第Ⅱ部分，以及进化树上部由 １１７ 份地方品

种和育成品种组成的第Ⅲ部分。 （４）从进化时间来看，近缘野生种平均进化时间最长，地方品种次之，育成品种最短，与理论

预期一致，同时菲律宾引入的品种与我国福建地方品种进化时间一致，验证了甘薯经由菲律宾引入我国福建地区这一传播途

径。 ＳＲＡＰ 标记可以有效的运用于甘薯遗传多样性及其起源与演化分析。
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　 ３ 期 刘中华等：基于 ＳＲＡＰ 标记的甘薯遗传多样性与起源演化分析

甘薯（Ｉｐｏｍｏｅａ ｂａｔａｔａｓ（Ｌ． ）Ｌａｍ． ）是世界上重要

的粮食、饲料、工业原料及新型能源用块根作物，中国

是世界上最大的甘薯生产国，２００６ －２０１０ 年中国种植

甘薯面积平均为 ３ ６７ × １０６ ｈｍ２，占世界甘薯种植面

积的 ４５ １％，年均产量约 ７ ８０４８ × １０７ ｔ，占世界甘薯

总产量的 ７５ ３％ ［１］。 甘薯传入中国已有 ４００ 多年的

历史，形形色色的地方品种层出不穷，这些地方农家

品种都是自然选择或人工系统选育的结果［２］。 １９９０
年前育成品种中约 ９４％具有胜利百号和南瑞苕的血

缘［３］，品种遗传基础非常狭窄，不利于品种杂种优势

的利用和具有突破性品种的选育。 作物种质资源遗

传多样性研究是作物育种研究的重要内容，决定了种

质在今后育种实践中的有效利用［４］。 因此开展甘薯

种质资源遗传多样性研究，明确不同类型甘薯品种的

亲缘关系对甘薯育种有着十分重要的意义。
甘薯起源于中南美洲，１６ 世纪中后期由广东、

福建、云南等省经水、陆多渠道引入国内，后逐步向

长江、黄河流域及台湾等地传播推广，直至北方［５］。
但是至今尚未见通过分子标记技术对这一途径进行

验证的报道，甘薯起源与演化方面的研究也尚未见

报道。 分析甘薯遗传多样性，了解其演化过程对于

收集甘薯种质资源、制订品种改良策略和亲本选择

具有重要意义。 近年来分子标记技术快速发展，在
作物起源与演化研究上得到了广泛应用。 国内外学

者采用 ＲＡＰＤ、ＩＳＳＲ、ＡＦＬＰ、ＳＲＡＰ 和 ＳＳＲ 等方法分

析了水稻、大豆、花生、白菜型油菜、红黄麻等的起源

与演化，为研究作物的起源与演化提供了科学的方

法和依据［６⁃１３］。 本研究拟采用 ＳＲＡＰ 标记方法，应
用 ＭＥＧＡ 软件结合 ＤＰＳ 软件，计算 １２９ 份甘薯及其

野生种种质资源的进化时间，并绘制进化树，以期为

甘薯的起源与演化提供分子生物学证据。

１　 材料与方法

１ １　 试验材料

试验材料为包括育成品种、地方品种和二倍体

近缘野生种在内的甘薯及其野生种种质共 １２９ 份，
分别来自中国、美国、菲律宾、日本、巴西、尼日利亚、
澳大利亚、巴拉圭、委内瑞拉、秘鲁和多米尼加等国

（表 １），种植于福建省农业科学院作物研究所苗圃

内，取苗期顶端新鲜叶片，提取 ＤＮＡ 备用。

表 １　 供试甘薯材料信息

Ｔａｂｌｅ １　 Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ｓｗｅｅｔ ｐｏｔａｔｏ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｉｎ ｔｈｅ ｓｔｕｄｙ

编号

Ｃｏｄｅ
品种名称

Ｎａｍｅ
类型

Ｔｙｐｅ
来源

Ｏｒｉｇｉｎ
编号

Ｃｏｄｅ
品种名称

Ｎａｍｅ
类型

Ｔｙｐｅ
来源

Ｏｒｉｇｉｎ

１ 新种花 地方品种 中国福建 ６６ 丰收白 育成品种 中国江苏

２ 金山 ５７ 育成品种 中国福建 ６７ 灌阳红薯 地方品种 中国广西

３ 湘薯 ７５⁃５５ 育成品种 中国湖南 ６８ 黄皮薯 地方品种 中国广西

４ 广 ８７ 育成品种 中国广东 ６９ 徐 ２８ 育成品种 中国江苏

５ 福菜薯 １８ 号 育成品种 中国福建 ７０ 广薯 １５５ 育成品种 中国广东

６ 瑞薯 １ 号 育成品种 中国浙江 ７１ 潮薯 １ 号 育成品种 中国广东

７ 豫薯 ８ 号 育成品种 中国河南 ７２ 胜利百号 育成品种 日本

８ 泉薯 １６ 育成品种 中国福建 ７３ 东兴红姑娘 地方品种 中国广西

９ 济薯 ５ 号 育成品种 中国山东 ７４ 黄皮 ９ 号 育成品种 中国浙江

１０ 红姑娘 地方品种 中国广西 ７５ 满村香 地方品种 中国广西

１１ 徐薯 ２５ 育成品种 中国江苏 ７６ 广薯 ７９ 育成品种 中国广东

１２ 黄皮红心薯 地方品种 中国江西 ７７ 桂薯 ５６ 育成品种 中国广西

１３ 黄金薯 育成品种 日本 ７８ 万紫 ５６ 育成品种 中国重庆

１４ 绵粉 １ 号 育成品种 中国四川 ７９ 南薯 ９９ 育成品种 中国四川

１５ 岩薯 １５ 育成品种 中国福建 ８０ 苏薯 ８ 号 育成品种 中国江苏

１６ 济农 ８３ 育成品种 中国山东 ８１ 泉薯 １７ 育成品种 中国福建

１７ 乌骨仔 地方品种 中国福建 ８２ 苦瓜老 地方品种 中国福建

１８ 皖苏 ３１ 育成品种 中国安徽 ８３ 商薯 １９ 育成品种 中国河南

１９ 一窝红 育成品种 中国江苏 ８４ 广紫薯 ８ 号 育成品种 中国广东

２０ 南薯 ８８ 育成品种 中国四川 ８５ 白薯 地方品种 中国福建

２１ 北京 ５５３ 育成品种 中国北京 ８６ 菜纤薯 地方品种 中国福建

９６４
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表 １（续）

编号

Ｃｏｄｅ
品种名称

Ｎａｍｅ
类型

Ｔｙｐｅ
来源

Ｏｒｉｇｉｎ
编号

Ｃｏｄｅ
品种名称

Ｎａｍｅ
类型

Ｔｙｐｅ
来源

Ｏｒｉｇｉｎ

２２ 南瑞苕 地方品种 美国 ８７ 福宁紫 ３ 号 育成品种 中国福建

２３ 昇平 地方品种 中国广东 ８８ 热薯 １ 号 育成品种 中国海南

２４ 抗旱种 育成品种 中国广东 ８９ 龙薯 ２４ 育成品种 中国福建

２５ 红皮薯 育成品种 中国四川 ９０ 徐紫薯 ２ 号 育成品种 中国江苏

２６ 龙薯 ２２ 育成品种 中国福建 ９１ 龙薯 １４ 号 育成品种 中国福建

２７ 岩高糖 育成品种 中国福建 ９２ 金薯 ２ 号 育成品种 中国福建

２８ 莆薯 １７ 育成品种 中国福建 ９３ 岩齿红 育成品种 中国福建

２９ 西蒙 １ 号 育成品种 巴西 ９４ 龙紫 ３ 号 育成品种 中国福建

３０ 湛薯 １１８ 育成品种 中国广东 ９５ 桂粉 ３ 号 育成品种 中国广西

３１ 绵薯 ５ 号 育成品种 中国四川 ９６ 福宁紫 ２ 号 育成品种 中国福建

３２ 鸡爪薯 地方品种 中国广东 ９７ 普薯 ３４ 育成品种 中国广东

３３ 胜南 育成品种 中国四川 ９８ 龙薯 ３ 号 育成品种 中国福建

３４ 乌骨企龙 地方品种 中国广东 ９９ 粉 １ 育成品种 中国广西

３５ 禺白红 地方品种 中国福建 １００ 福薯 ２ 号 育成品种 中国福建

３６ 川山紫 育成品种 日本 １０１ 金山 ６３０ 育成品种 中国福建

３７ 宁紫薯 １ 号 育成品种 中国江苏 １０２ 徐紫薯 ３ 号 育成品种 中国江苏

３８ 维多丽 育成品种 中国河北 １０３ 徐薯 １８ 育成品种 中国江苏

３９ 浦农菜 地方品种 中国福建 １０４ 徐紫 ２００１ 育成品种 中国江苏

４０ 大南伏 育成品种 中国福建 １０５ 徐 ７８⁃１ 育成品种 秘鲁

４１ 岩薯 ６ 号 育成品种 中国福建 １０６ 深圳引紫薯 地方品种 中国广东

４２ 广菜 １ 号 育成品种 中国广东 １０７ 川菜薯 ２１１ 育成品种 中国四川

４３ 徐薯 ２０ 育成品种 中国江苏 １０８ 木 ３ 育成品种 中国广东

４４ 小红 ７０ 日 地方品种 中国福建 １０９ 福薯 １０ 号 育成品种 中国福建

４５ 武平农家种 地方品种 中国福建 １１０ 宁菜薯 ２ 号 育成品种 中国江苏

４６ 济薯 １８ 育成品种 中国山东 １１１ 泉薯 １０ 号 育成品种 中国福建

４７ 龙薯 ９ 号 育成品种 中国福建 １１２ Ｋｃｃａｎｅ 育成品种 菲律宾

４８ 岩薯 ５ 号 育成品种 中国福建 １１３ ＤａＪａ 育成品种 菲律宾

４９ 桂薯 ６３ 育成品种 中国广西 １１４ ＴＩＢ１０ 育成品种 尼日利亚

５０ 九里香 地方品种 中国广东 １１５ 浙薯 ２ 号 育成品种 中国浙江

５１ 伟祥 １ 号 育成品种 中国山东 １１６ 蓬薯 ７ 号 育成品种 中国广东

５２ 湘农黄皮 育成品种 中国湖南 １１７ 日本 ５６６ 育成品种 日本

５３ 糯米薯 地方品种 中国湖北 １１８ 台农 ７１ 育成品种 中国台湾

５４ 六十日薯 地方品种 中国福建 １１９ 广 ２０５ 育成品种 中国广东

５５ 四季红 地方品种 中国广东 １２０ 晋薯 ７ 号 育成品种 中国山西

５６ 福宁紫 １ 号 育成品种 中国福建 １２１ 小日本 育成品种 日本

５７ 白姑娘 地方品种 中国广西 １２２ ｒｅｃａｎｏ 育成品种 美国

５８ 日本紫美 育成品种 日本 １２３ 杭香 １ 号 育成品种 中国浙江

５９ 南灰 ３ 号 育成品种 中国四川 １２４ 台农 ６３ 育成品种 菲律宾

６０ 丁香薯 地方品种 中国广东 １２５ Ｉ． ｎｉｌ（Ｌ ）Ｒｏｔｈ 野生种（２ｘ） 巴拉圭

６１ 鸡蛋黄 地方品种 中国湖南 １２６ Ｉ． ｓｅｔｏｓａ Ｋｅｒ － Ｇａｗｌ． 野生种（２ｘ） 巴西

６２ 姑娘薯 地方品种 中国广东 １２７ Ｉ． ｑｕａｍｏｃｌｉｔ Ｌ 野生种（２ｘ） 澳大利亚

６３ 烟薯 １１ 育成品种 中国山东 １２８ Ｉ． ｔｒｉｆｉｄａ （Ｋｕｎｔｈ）Ｇ Ｄｏｎ 野生种（２ｘ） 委内瑞拉

６４ 烟薯 ２５ 育成品种 中国山东 １２９ Ｉ． ｔｒｉｌｏｂａ Ｌ 野生种（２ｘ） 多米尼加

６５ 苏薯 ５ 号 育成品种 中国江苏

０７４



　 ３ 期 刘中华等：基于 ＳＲＡＰ 标记的甘薯遗传多样性与起源演化分析

１ ２　 试验方法

１ ２ １　 甘薯基因组 ＤＮＡ 的提取 　 甘薯基因组

ＤＮＡ 提取参照李强等［１４］的方法。
１ ２ ２　 甘薯 ＳＲＡＰ 反应体系的建立与优化　 ＳＲＡＰ
反应体系的总体积为 ２０ μＬ，其中上、下游引物各

１ μＬ，模板 ＤＮＡ １ ５ μＬ、酶 １０ μＬ、ｄｄＨ２Ｏ ６ ５ μＬ。
ＳＲＡＰ 标记反应程序参照李爱贤等［１５］ 的方法，并根

据不同引物加以优化，最终的反应程序为：９４ ℃
５ ｍｉｎ，９４ ℃ １ ｍｉｎ，３５ ℃ １ ｍｉｎ，７２ ℃ １ ｍｉｎ，５ 个循

环；９４ ℃ １ ｍｉｎ，５５ ℃ １ ｍｉｎ，７２℃ １０ ｍｉｎ，３５ 个循

环， ４ ℃保存。 ＰＣＲ 产物经 ８％ 非变性聚丙烯酰胺

凝胶电泳进行分离检测。
１ ２ ３ 数据分析　 应用 ＤＰＳ 统计软件，按照扩增条

带的有无计数，当某一扩增带出现时赋值为 １，不存

在时赋值为 ０，从而把图形资料转换成数据资料。
参照 Ｍ Ｎｅｉ 等［１６］的方法求得品种 ｉ 和 ｊ 之间的遗传

距离（ＧＤ，ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ）：
ＧＤ ＝ － ｌｎ［２Ｎｉｊ ／ （Ｎｉ ＋ Ｎｊ）］

式中，Ｎｉ表示品种 ｉ 的条带数目，Ｎｊ表示品种 ｊ
的条带数目，Ｎｉｊ表示品种 ｉ 和 ｊ 共有的条带数目，然
后用平均聚类法（ＵＰＧＭＡ）对其进行聚类分析。

应用 ＭＥＧＡ 软件，对数据进行处理之后，对 １２９
份材料构建进化树。 进化时间的计算和进化树的绘

制参照文献［１７］。

２　 结果与分析

２ １　 ＳＲＡＰ 标记引物筛选及扩增结果

用 １２ 条上游引物和 ２３ 条下游引物（表 ２）组

成的 ２７６ 对 ＳＲＡＰ 引物组合对其中的 ８ 份材料

（①新种花、②金山 ５７、③广薯 ８７、④湘薯 ７５⁃５５、
⑤福菜薯 １８ 号、⑥南瑞苕、⑦苦瓜老、⑧武平农家

种）的基因组 ＤＮＡ 进行扩增（图 １），共有 ６８ 对引

物组合能够扩增出多态性条带，占所用引物组合

的 ２４ ６％ 。 选择其中多态性理想的 ２３ 对引物对

甘薯基因组 ＤＮＡ 进行扩增，共扩增出条带 ３４４ 条，
平均每对引物扩增出 １４ ９６ 条条带，其中引物组

合 ２３Ｆ２３Ｒ 扩增出 ２３ 条条带（图 ２），多态性条带

比率达 １００％ 。
２ ２　 甘薯种质资源遗传多样性分析

基于 ＳＲＡＰ 标记的 １２４ 份甘薯栽培种平均遗传

距离为 ０ １８４８，５ 份野生种平均遗传距离为 ０ ４８２２。
由图 ３ 可以看出，在遗传距离 ０ ３１ 处 ５ 份野生种与

１２４ 份栽培种能完全区分为 ２ 个不同的类群；５ 份野

生种被划分为 ４ 个类群：来自澳大利亚的二倍体材

表 ２　 ＳＲＡＰ 分析所用的引物

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔｈｅ ＳＲＡＰ ｐｒｉｍｅｒｓ ｕｓｅｄ ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ

引物

Ｐｒｉｍｅｒ
序号

Ｓｅｒｉａｌ Ｎｏ．
序列（５′ － ３′）

Ｓｅｑｕｅｎｃｅ（５′ － ３′）

上游引物

Ｕｐ⁃ｓｔｒｅａｍ ｐｒｉｍｅｒ
ａ１ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＣＡＧ

ａ２ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＴＡＡ

ａ３ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＴＴＴ

ａ４ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＴＴＧ

ａ５ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＧＴ

ａ６ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＴＴＣ

ａ７ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＴＣＴ

ａ８ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＧＧ

ａ９ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＧＣ

ａ１０ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＣＡＣ

ａ１１ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＣＣ

ａ１２ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＴＴ

下游引物

Ｄｏｗｎ⁃ｓｔｒｅａｍ ｐｒｉｍｅｒ
ｂ１ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＡＣＡ

ｂ２ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＣＴＴ

ｂ３ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＣＡＧ

ｂ４ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＡＣＣ

ｂ５ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＡＴＣ

ｂ６ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＧＡＡ

ｂ７ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＡＡＧ

ｂ８ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＡＣＡ

ｂ９ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＣＴＡ

ｂ１０ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＣＡＣ

ｂ１１ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＧＡＴ

ｂ１２ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＡＴＡ

ｂ１３ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＣＴＣ

ｂ１４ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＧＡＡ

ｂ１５ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＣＡＡ

ｂ１６ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＣＴＡ

ｂ１７ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＧＣＡ

ｂ１８ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＣＴＧ

ｂ１９ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＣＧＣ

ｂ２０ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＧＡＧ

ｂ２１ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＣＣＣ

ｂ２２ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＧＣＧ

ｂ２３ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＣＣＴ

料 Ｉ． ｑｕａｍｏｃｌｉｔ Ｌ 单独归为 １ 个类群；来自委内瑞拉

的二倍体材料 Ｉ ｔｒｉｆｉｄａ （Ｋｕｎｔｈ）Ｇ Ｄｏｎ 和来自多米

尼加的二倍体材料 Ｉ ｔｒｉｌｏｂａ Ｌ 归为 １ 个小类；来自

巴西的二倍体材料 Ｉ ｓｅｔｏｓａ Ｋｅｒ Ｇａｗｌ 和来自巴拉圭

的二倍体材料 Ｉ ｎｉｌ（Ｌ ） Ｒｏｔｈ 分别归为 １ 个类群。
１２４ 份包含育成品种和地方品种的甘薯栽培种在遗

传距离为 ０ ２０ 时可以划分为 ８ 个类群，其中地方

品种新种花单独组成类群Ⅰ；金山 ５７、瑞薯 １ 号、

１７４
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１ ～ １２ 表示不同引物组合；① ～ ⑧：８ 个不同品种 ＤＮＡ 模板；Ｍ：Ｍａｒｋｅｒ
１ － １２：Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ＳＲＡＰ ｐｒｉｍｅｒｓ， ① － ⑧：ＤＮＡ ｏｆ ８ ｓｗｅｅｔ ｐｏｔａｔｏ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ， Ｍ：Ｍａｒｋｅｒ

图 １　 ＳＲＡＰ 标记引物筛选

Ｆｉｇ １　 Ｔｈｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ＳＲＡＰ ｍａｒｋｅｒｓ

１ ～ １２９ 表示不同甘薯材料；Ｍ：Ｍａｒｋｅｒ
１ － １２９：１２９ ｓｗｅｅｔ ｐｏｔａｔｏ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ，Ｍ：Ｍａｒｋｅｒ

图 ２　 引物组合 ２３Ｆ２３Ｒ 的扩增结果

Ｆｉｇ ２　 Ｔｈｅ ＰＣＲ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｕｓｉｎｇ ｔｈｅ ｐｒｉｍｅｒ ｐａｉｒ ２３Ｆ２３Ｒ

豫薯 ８ 号、福菜薯 １８ 号等 ４ 个育成品种组成类群

Ⅱ；湘薯 ７５⁃５５、川山紫、ＴＩＢ１０、ＤａＪａ 等１１２ 份栽培种

组成类群Ⅲ，包含 ２３ 个地方品种和 ８９ 个育成品

种；地方品种东兴红姑娘单独为 １ 个类群Ⅳ；地方

品种红姑娘和育成品种维多丽组成类群Ⅴ；育成

品种南薯 ８８ 和地方品种鸡爪薯各自成为类群Ⅵ
和Ⅶ；广紫薯 ８ 号和宁菜薯 ２ 号 ２ 个育成品种组成

类群Ⅷ。
１２４ 份栽培种中第Ⅰ类的新种花自然条件下

极难开花，难以有效地与其他品种进行传粉、结实

形成后代，所以使得其单独聚为一类，与其他品种

的遗传距离较远；第Ⅱ类中的瑞薯 １ 号与豫薯 ８ 号

距离最近，这两个品种的母本均为广东地方种蓬

尾；第Ⅲ类包含的品种数量最多，组成最为复杂，
大部分品种也是按照亲缘关系聚在一起，与育种

实际较为一致。 同时也发现，有少数品种聚类结

果与预期不同，如第Ⅱ类中的福菜薯 １８ 号与第Ⅷ
类的宁菜薯 ２ 号虽然含有共同亲本泉薯 ８３０，但是

由于宁菜薯是以泉薯 ８３０ 放任授粉育成，其父本

组成相对复杂，所以二者的遗传距离较远。 第Ⅴ
类中维多丽的母本冀薯 ４ 号是由鸡蛋黄和美国品

种宝石杂交育成，其与第Ⅲ类中的鸡蛋黄虽然没

有聚在一起，但是其遗传距离也仅有 ０ １８ 左右，
距离十分近。 第Ⅵ类南薯 ８８ 的亲本为晋专 ７ 号与

美国红，其与第Ⅲ类中的日本 ５６６ 和台农 ７１ 的遗

传距离在 ０ １７５ 左右，我国台湾地区和日本的品

种有一部分从菲律宾或者美国引进，亲本来源相

近，造成遗传距离很小。 单独成为独立类群的 ２
个地方种东兴红姑娘（Ⅳ）和鸡爪薯（Ⅶ），推测可

能是历史上引进的其他品种。 第Ⅷ类的广紫薯 ８
号和宁菜薯 ２ 号看似类别不同但却聚在一起，原
因可能是宁菜薯 ２ 号由泉薯 ８３０ 放任授粉选育而

成，其父本成分中极有可能包含广紫薯 ８ 号的亲

本成分，同时宁菜薯 ２ 号母本泉薯 ８３０ 的母本为漳

州农科所育成品种龙 ３４，漳州地区与广东地缘相

近，品种间可能有一定的亲缘关系。 由图 ３ 还可

以看出，菲律宾引入的 ２ 个育成品种与我国的某

些地方品种和育成品种遗传距离很近，例如中国

福建地方品种六十日薯（５４）与菲律宾引进的品种

Ｋｃｃａｎｅ（１１２）遗传距离仅为 ０ ０８２，这也充分验证

了甘薯经由菲律宾引入我国福建这一途径的真

实性。

２７４
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遗传距离 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ

图 ３　 基于 ＳＲＡＰ 数据的 １２９ 份甘薯种质的聚类图

Ｆｉｇ ３　 ＵＰＧＭＡ ｄｅｎｄｒｏｇｒａｍ ｏｆ １２９ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｐｏｔａｔｏ
ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｂａｓｅｄ ｏｎ ＳＲＡＰ

２ ３　 基于 ＳＲＡＰ 方法构建进化树的分析

根据 ＳＲＡＰ 数据构建甘薯进化树（图 ４），可将

供试甘薯资源分为 ３ 部分，分别为 ５ 个近缘野生种

组成的第Ⅰ部分，处于进化树的最底端；６ 个育成

品种和 １ 个地方品种组成的第Ⅱ部分，处于进化

树的中部位置；以及由 １１７ 个包含地方品种和育

成品种的栽培种组成的第Ⅲ部分，处于进化树的

最顶端。 从图 ４ 可知，１２９ 份供试甘薯及其近缘野

生种种质大致按演化顺序被区别开来，进化分支

长短各异，进化时间的不同较好地体现在进化树

上，其起源早晚和演化趋势可以较明确、清晰地展

现出来。 其中第Ⅰ部分的 Ｉ ｎｉｌ（Ｌ ） Ｒｏｔｈ（编号为

１２５，下同）是来自巴拉圭的普通牵牛，其起源最

早，Ｉ ｓｅｔｏｓａ Ｋｅｒ Ｇａｗｌ （１２６）是来自巴西的巴西牵

牛，起源也较早，另外来自多米尼加、委内瑞拉和

澳大利亚的 Ｉ ｔｒｉｌｏｂａ Ｌ （１２９ ）、 Ｉ ｔｒｉｆｉｄａ （ Ｋｕｎｔｈ）
Ｇ Ｄｏｎ（１２８）和 Ｉ ｑｕａｍｏｃｌｉｔ Ｌ （１２７）起源时间相

对较晚，它们与同为栽培种的第Ⅱ部分和第Ⅲ部

分起源时间相对较近，这一结果也与 Ｒ Ｌ Ｊａｒｒｅｔ
等［１ ８ ］的研究一致。 Ｒ Ｌ Ｊａｒｒｅｔ 等利用 ＲＡＰＤ 标记

就曾提出 Ｉ ｔｒｉｆｉｄａ（Ｋｕｎｔｈ）Ｇ Ｄｏｎ 是与栽培种六倍

体甘薯 Ｉ ｂａｔａｔａｓ 亲缘关系最近的野生种资源，Ｉ
ｔｒｉｆｉｄａ（Ｋｕｎｔｈ）Ｇ Ｄｏｎ 可能为栽培种薯的祖先种。
第Ⅱ部分中的 ６ 个育成品种，其有一个共同特点

就是亲本是比较老的地方种或引进种，其中豫薯 ８
号、瑞薯 １ 号拥有共同亲本地方种蓬尾，蓬尾是广

东比较早期的一个地方品种；金山 ５７、福菜薯 １８
号的遗传背景中均具有南瑞苕和胜利百号的血

缘，而南瑞苕和胜利百号也是我国早期引入的甘

薯品种，年代久远。 而宁菜薯 ２ 号和广紫薯 ８ 号的

亲本含有较多南方品种的背景，我国南方是甘薯

引入的重要地点，南方品种起源较早，导致这 ２ 个

品种也处于进化树的较底端。 新种花是广东饶平

的地方品种“老新种”的变异株，属于地方品种，也
是第Ⅱ部分中的唯一一个地方品种。

包含 １１７ 个品种的第Ⅲ部分又可以分为 ３ 个

部分，其中第 ｉ 部分由鸡爪薯、南薯 ８８、维多丽等

１２ 个栽培种组成，这其中包含 ４ 个地方品种和 ８
个育成品种，除南薯 ８８ 和宁紫薯 １ 号为四川和江

苏品种之外，其余 １０ 个国内品种均为广东、福建、
广西的品种，说明我国南方的甘薯品种在进化上

处于较早时期。 第 ｉｉ 部分由福薯 ２ 号、普薯 ３４、南
瑞苕、胜利百号等 ７６ 个品种组成，包含 １５ 个地方

品种和 ６１ 个育成品种，育成品种几乎全部为南方

３７４
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图 ４　 基于 ＳＲＡＰ 分子标记方法构建的辐射状进化树

Ｆｉｇ ４　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｂａｓｅｄ ｏｎ ＳＲＡＰ

省份的甘薯品种，这些品种中的育成品种大都在 ２０
世纪 ５０⁃９０ 年代选育，遗传背景中以南瑞苕和胜利

百号的成分为主。 第 ｉｉｉ 部分由 ２９ 个品种组成，包
括 ８ 个地方品种和 ２１ 个育成品种。 北方（山东、河
南、江苏等）的甘薯品种大都位于这一部分，其中 ２１
个育成品种大多为 ２０００ 年后选育，该部分中的中国

福建地方品种六十日薯与菲律宾引入的 Ｋｃｃａｎｅ 进

化时间相同均为 ０ ０４１，也充分验证了甘薯由菲律

宾引入我国福建地区这一引种途径。 第 ｉｉｉ 部分与

第 ｉｉ 部分进化顺序差异并不明显，说明第 ｉｉ 部分和

第 ｉｉｉ 部分的 １０５ 个品种在起源与演化时间上差别

不大，表明甘薯在传入我国南方后短期内就传播至

北方地区种植。 本研究中的大部分供试甘薯种质的

起源与演化分析可以在 ＳＲＡＰ 数据构建的进化树上

得以体现，同时，其起源与演化并不是根据其育成时

间简单归类，主要影响因素还是其亲本的遗传组成

和背景。

２ ４　 对甘薯进化时间的分析

供试甘薯种质的平均进化时间见表 ３。 由表可

以看出，野生种的进化时间最长，地方品种的居中，
而育成品种的进化时间最短。 野生种平均进化时间

为 ０ ２１０，是所有供试材料中最长的，说明这 ５ 个野

生种起源最早，其中来自巴拉圭的普通牵牛 Ｉ ｎｉｌ
（Ｌ ）Ｒｏｔｈ（１２５）进化时间最长，为 ０ ２８０，说明其在

野生种中起源较早，而其他 ４ 个野生种起源相对较

晚，这 ５ 个野生种有 ４ 个属于中南美洲。 甘薯起源

于中南美洲，所以该地区的野生种进化时间较长，符
合理论预期。 ２８ 个地方品种的平均进化时间为

０ ０６６，９６ 个育成品种的平均进化时间为 ０ ０６２。 育

成品种平均进化时间短于地方品种，符合理论预期，
而包含地方品种和育成品种的 １２４ 份栽培种整体进

化时间短于野生种，也与其他作物上的研究结果一

致［６⁃１３］。 １２４ 份栽培种中有 １１７ 个品种进化时间较

短，这些品种中既包括地方品种又包括育成品种，而

４７４
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育成品种大都为新育成或年代较近的品种，它们按

照一定的进化时间又可以分为多个类别，每个类别

中既有地方品种又有育成品种。 另外 ７ 个品种（包
含 １ 个地方品种和 ６ 个育成品种）的进化时间介于

１１７ 份栽培种和 ５ 份野生种之间，这应该与它们本

身或其亲本的遗传背景有关。 例如瑞薯 １ 号和豫薯

８ 号拥有共同的亲本蓬尾，这是一个比较古老的广

东地方品种；而金山 ５７ 和福菜薯 １８ 号血统中含有

南瑞苕、胜利百号、吉田等，同时福菜薯 １８ 号还含有

福建地方品种小五齿的血缘。 地方品种虽然平均进

化时间长于育成品种，但是其最短时间却比育成品种

短，造成这一结果的主要原因可能是有些收集时间较

短的“地方品种”是某些育成品种经种植户引种后没

有定名，后再次被科研单位收集后当做地方品种，也
充分说明了我国甘薯资源收集来源复杂、混乱的现

状。 菲律宾、日本、美国的栽培种与我国栽培种进化

时间差异不大，其中菲律宾引进种 Ｋｃｃａｎｅ 与我国福

建地方品种六十日薯进化时间相同，均为 ０ ０４１，且澳

大利亚的野生种与研究所用的栽培种甘薯进化时间

最近，这说明甘薯通过太平洋传入澳洲进而传入东南

亚后引入我国的传播途径是经得起分子验证的。 个

别中国地方品种如红姑娘、东兴红姑娘、鸡爪薯等进

化时间比大部分日本、美国和菲律宾的引入品种进化

时间更长，说明中国大陆也是甘薯次生传播中心

之一。

表 ３　 各类型甘薯资源进化时间表

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｄｉｖｅｒｇｅｎｃｅ ｔｉｍｅ ｏｆ ｓｗｅｅｔ ｐｏｔａｔｏ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ

甘薯资源类型

Ｃａｔｅｇｏｒｉｅｓ
ｏｆ ｓｗｅｅｔ ｐｏｔａｔｏ
ｇｅｒｍｐｌａｓｍ

平均进化时间

Ａｖｅｒａｇｅ
ｄｉｖｅｒｇｅｎｃｅ ｔｉｍｅ

最短时间

Ｍｉｎ ｔｉｍｅ
最长时间

Ｍａｘ ｔｉｍｅ

地方品种 ０ ０６６ ０ ０３ ０ １４

育成品种 ０ ０６２ ０ ０４ ０ １１

野生品种 ０ ２１０ ０ １９ ０ ２８

３　 讨论

３ １　 ＳＲＡＰ 方法分析甘薯遗传多样性

ＳＲＡＰ 标记技术是由 Ｇ Ｌｉ 等 ［１９］ 研究提出的，
与其他分子标记技术相比，ＳＲＡＰ 技术具有简便、
稳定、产率高、共显性高、便于克隆目标片段以及

在基因组中分布均匀等特点，已被应用于多种植

物的图谱构建、基因标记与定位和遗传多样性分

析 ［１３，１５］ 。 在我国甘薯育种实践中，一直存在着主

要育成品种的遗传相似程度较高，遗传背景差异

较小，遗传基础狭窄 ［２０］ 等问题，给甘薯育种工作

带来极大困难。 目前全国甘薯品种的遗传组成

主要以南瑞苕和胜利百号为主，现推广品种中

９４％ 含有南瑞苕和胜利百号的血缘 ［２１］ 。 因此运

用 ＳＲＡＰ 标记开展甘薯遗传背景分析，对掌握现

有甘薯材料的亲缘关系，开展甘薯高效杂交育种

具有重要意义。 本研究中对 １２４ 份栽培种和 ５
份野生种材料进行了遗传多样性分析，结果表明

１２４ 份栽培种其遗传距离最大为 ０ ４５７，最小为

０ ０５９，地方品种与育成品种之间的距离较远，育
成品种之间距离较近，充分说明我国甘薯育成品

种间遗传基础狭窄，与贺学勤等 ［２２］ 、李强等 ［２０］ 的

研究结果一致。 另外通过本研究也发现一些地

方品种虽然名称相近，但遗传距离相对较远，如
红姑娘（１０）与东兴红姑娘（７３）两者遗传距离为

０ ２０７，在实际生产中也发现了这种现象，很多地

方把表型特征特性相近的品种统称为一个名称，
这也是造成目前甘薯地方品种名称比较混乱、不
利于地方品种作为亲本开展杂交制种的原因之

一。 １２９ 份甘薯及其野生种材料遗传距离最大的

存在于野生种 Ｉ ｎｉｌ（ Ｌ ） Ｒｏｔｈ（１２５ ） 与育成品种

龙薯 ２２（２６）之间，达 ０ ６２９，充分表明甘薯野生

种与栽培种之间存在着巨大差异。 前人研究表

明，ＳＲＡＰ 技术在生态型进化史上比 ＡＦＬＰ 更具有

一致性，在对育种目标性状的评价方面明显优于

ＲＡＰＤ 标记，有较高的多态性标记比率，是评价遗

传多样性、品种鉴定和系统发生的有效工具 ［２３］ 。
ＳＲＡＰ 标记能够较好的开展甘薯遗传多样性分

析，对育种工作具有一定的指导意义。
３ ２　 ＳＲＡＰ 标记构建甘薯进化树探讨甘薯起源与

演化的可行性

对于甘薯的起源曾有 ３ 种说法：美洲说、非
洲说和亚洲说。 目前，根据考古学、历史学和语

言学的研究结果，人们公认美洲说。 植物学研究

也表明甘薯的大多数近缘植物自生于热带美洲，
在该地区驯化出许多栽培品种 ［２４］ ，近几十年来，
分子标记方法被广泛应用于植物种群的遗传多

样性、系统进化、构建系统树、基因流、物种地理

起源及分布格局、迁移等研究，许多重要作物上

都开展了利用分子标记方法探讨起源与进化的

研究 ［２２，２５⁃２７］ 。 运用 ＳＲＡＰ 标记方法构建进化树开

展起源与演化的研究在其他作物上已经成功开

展 ［２８⁃３１］ 。 本研究运用 ＳＲＡＰ 标记构建甘薯进化

５７４
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树并对其进化时间进行分析，尚属首次。 研究中

对地方品种、育成品种和近缘野生种的进化时间

分析结果较为理想，这可能与 ＳＲＡＰ 引物的扩增

特点有关。 ＳＲＡＰ 扩增的是 ＯＲＦ 区域，而 ＯＲＦ 区

域是基因序列的重要组成部分，ＯＲＦ 的识别决定

或基本决定了基因对应的蛋白序列，是证明一个

ＤＮＡ 序列为特定的蛋白质编码基因的部分或全

部的先决条件，亦是在不同品种之间呈现差别的

重要因素 ［３２］ 。 ＳＲＡＰ 标记与其他标记相比提供

的信息更准确，其可分析的位点覆盖整个基因

组，并且不受季节和环境条件的影响，结果可靠，
可提供完整的遗传信息 ［３３］ 。 随着分子标记技术

的深入应用，研究表明：依靠单一标记技术进行

种质鉴别其支持率、分辨率有限，难以体现种质

分子遗传特征的原本内涵，需要选用具备各自特

点的更多种类的分子方法联合起来进行遗传甑

别 ［３４⁃３５］ 。 本研究中也出现了地方品种的最短进

化时间短于育成品种最短进化时间的结果，这一

结果除与我国甘薯资源背景复杂、收集保存管理

混乱有关外，也有可能与 ＳＲＡＰ 标记数量太少有

关，需要结合其他标记开展甘薯进化联合研究才

更加准确，下一步研究应开展更多引物或者结合

其他标记开展研究才能获得更为准确的结果。
３ ３　 试验材料的选择

以往进行甘薯遗传多样性分析时，大都以地方品

种为供试材料［４，１８⁃２０］，这样做的优点是遗传背景简单，
类别一致，数据较易分析。 甘薯作为六倍体植物，是
一种无性繁殖作物，杂交 Ｆ１ 通过无性繁殖即可将杂

种优势固定下来［３６］，从而育成可以直接用于生产的

新品种。 同时在实际育种实践中，甘薯无性系变异也

是新品种的来源之一，说明甘薯的类别对其遗传多样

性分析影响不大。 通过基于 ＳＲＡＰ 标记的甘薯资源

遗传多样性分析，本研究表明除野生种类群外每个类

群中均包含不同地域来源的甘薯材料，表明甘薯的类

群划分与品种的地域并无直接联系，这也与前人研究

结果一致［４，２０⁃２２，２４，３６⁃３９］。 甘薯栽培种之间的平均遗传

距离为 ０ １８４８，遗传基础狭窄，而栽培种与野生种之

间的平均遗传距离为 ０ ４１３５，差异较大。 由于条件所

限本研究中地方品种和国外引进品种相对较少，野生

种数量也不够，可能是造成本研究遗传距离相对较近

的原因之一。 即使在这种情况下，本研究所选材料还

是比较有代表性的，例如在系统聚类时引自菲律宾的

品种 Ｋｃｃａｎｅ 与我国福建地方品种六十日薯聚在一

起，遗传距离仅为 ０ ０８２，从进化时间上看他们的进化

时间也一致均为 ０ ０４１，充分验证了我国甘薯由菲律

宾经水陆引入我国福建地区这一引种途径。
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