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　 　 摘要：利用 ＳＳＲ 分子标记，对我国 ３０３ 份甘薯地方种进行了遗传多样性和群体结构分析。 进一步明确了甘薯地方种间的

遗传多样性和亲缘关系，为优异资源挖掘和品种改良提供了参考。 利用 ＳＳＲ 建立研究材料的 ０ ～ １ 数据库，通过 ＮＴＳＹＳ⁃ｐｃ
２ １０ 软件计算 Ｎｅｉ７２ 遗传距离矩阵，将遗传距离矩阵导入 ＭＥＧＡ ６ ０６，计算平均遗传距离和聚类分析；并利用 ＳＴＲＵＣＴＵＲＥ
２ ３ ４ 对 ３０３ 份地方种进行群体结构分析。 结果表明：３０ 对 ＳＳＲ 引物共检测出 ２０３ 条多态性位点，每对引物检测到 １ ～ １４ 条

多态性条带，平均每对引物获得 ６ ７７ 条。 ３０３ 份材料的平均遗传距离为 ０ ５６４，聚类分析在遗传距离为 ０ ４７７ 处可以把 ３０３ 份

材料分成 １１ 个类群，其中第Ⅺ类群在遗传距离为 ０ ４５２ 处可分为 ３ 个亚群。 群体结构分析将 ３０３ 份材料划分成了 ５ 个稳定

的群体，群体结构划分与聚类有相似的结果，其中 ７０ 份材料 Ｑ 值小于 ０ ６，属于混合亚群。
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甘薯是重要的粮食、饲料、工业原料及新型能源

作物，广泛种植于世界上 １００ 多个国家，是继水稻、
玉米、小麦之后的重要粮食作物。 中国是甘薯种植

大国，年产量占世界总产量的近 ８０％ ［１］。 中国的甘



植　 物　 遗　 传　 资　 源　 学　 报 １９ 卷

薯资源相当丰富，到目前为止所收集保存的资源包

括地方种、育成种、引进种和近缘野生种。 但是，国
内甘薯的遗传背景较为狭窄，育成的甘薯品种中近

９４％含有南瑞苕和胜利百号的血缘［２］。 因此，在甘

薯中选择新的材料作为亲本显得尤为重要。 遗传多

样性分析不仅有利于亲本的选择，也有助于作物的

保护和改良［３］。 关于甘薯的遗传多样性，前人做过

很多研究。 用到的分子标记主要有 ＡＦＬＰ（Ａｍｐｌｉｆｉｅｄ
Ｆｒａｇｍｅｎｔ Ｌｅｎｇｔｈ Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ） ［４］、 ＲＡＰＤ （ Ｒａｎｄｏｍ
Ａｍｐｌｉｆｉｅｄ Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ＤＮＡ） ［５］、 ＲＦＬＰ （ Ｒｅｓｔｒｉｃｔｉｏｎ
Ｆｒａｇｍｅｎｔ Ｌｅｎｇｔｈ Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ） ［６］、 ＩＳＳＲ （ Ｉｎｔｅｒ⁃Ｓｉｍ⁃
ｐｌｅ Ｓｅｑｕｅｎｃｅ Ｒｅｐｅａｔ）等。 ＳＳＲ 分子标记因其多态性

高、重复性好、操作方便，已经成为植物和动物中最

重要的分子标记［７］。 Ｒ． Ｌ． Ｊａｒｒｅｔ 等［８］最先在甘薯上

使用 ＳＳＲ 分子标记研究了 ３０ 份甘薯品种的遗传多

样性。 Ｄ． Ｐ． Ｚｈａｎｇ 等［７］ 用 ＳＳＲ 分子标记分析了拉

丁美洲甘薯品种的遗传多样性，其中中美洲在等位

基因总数、特异性等位基因数目以及杂合度这 ３ 个

值上都是最高的，这一结果支持了中美洲可能是多

样性的主要中心和甘薯的起源中心这一假说。
Ｅ． Ａ． Ｖｅａｓｅｙ 等［９］首次使用 ＳＳＲ 分子标记评价了巴

西甘薯地方种的遗传多样性，聚类分析结果表明品种

内有很高的遗传多样性。 张超凡等［１０］ 对湖南 ３１ 份

甘薯品种进行了遗传多样性分析，结果表明湖南甘薯

地方种和育成种遗传多样性较丰富。 罗凯等［１１］利用

ＳＳＲ 分子标记结合表型性状和品质性状对我国西南

甘薯的主要亲本进行了遗传多样性分析。 虽然前人

对甘薯遗传多样性研究较多，但通过 ＳＳＲ 分子标记对

中国地方种进行系统的遗传多样性和群体结构分析

还未见报道。 本文以国家种质徐州甘薯试管苗库保

存的 ３０３ 份甘薯地方种为材料，运用 ＳＳＲ 分子标记

对其进行遗传多样性和群体结构分析，从而为甘薯

育种亲本的选择、分子标记辅助育种提供理论依据。

１　 材料与方法

１ １　 材料

甘薯地方种质资源共计 ３０３ 份，包括华南：广东

９５ 份、广西 ７４ 份、海南 ５ 份，华东：江苏 ３ 份、浙江 ２１
份、福建 ２０ 份、安徽 ５ 份、山东 １ 份，华中：湖北 ６ 份、
湖南 ２ 份、河南 ４ 份，华北：河北 １ 份、山西 １１ 份，西
南：四川 ９ 份、云南 ７ 份、贵州 ２４ 份，东北：黑龙江 ７
份，西北：甘肃 ２ 份、陕西 ３ 份，台湾 ３ 份（表 １）。

表 １　 试验材料

Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｈｅ ｌｉｓｔ ｏｆ ｔｈｅ ｔｒｉａｌ ｍａｔｅｒｉａｌｓ

编号

Ｃｏｄｅ
名称

Ｎａｍｅ
来源地

Ｏｒｉｇｉｎ
编号

Ｃｏｄｅ
名称

Ｎａｍｅ
来源地

Ｏｒｉｇｉｎ
编号

Ｃｏｄｅ
名称

Ｎａｍｅ
来源地

Ｏｒｉｇｉｎ

１ 小红 ７０ 日 福建

２ 蓬尾 广东

３ 保亭种 广东

４ 四季种 广东

５ 生毛龙 广东

６ 不论春 广东

７ 密草芦仔 广东

８ 接长冬 广东

９ 番薯香 广东

１０ 假山柚 广东

１１ 赤皮不论春 广东

１２ 解放薯 广东

１３ 禺北白 广东

１４ 六十日 广东

１５ 红藤 广东

１６ 香薯 广东

１７ 红五丫 广东

１８ 日本薯 广东

１９ 菊花种 广东

２０ 槟榔薯 广东

２１ 白皮蓬尾 广东

２２ 红皮 ６０ 日 广东

２３ 黄心香水 广东

２４ 黑骨仔 广东

２５ 狗尾蓬 广东

２６ 青皮种 广东

２７ 白竹头 广东

２８ 柴乐薯 广东

２９ 石灰贡 广东

３０ 九日薯 广东

３１ 红藤白心 广东

３２ 石灰贡 广东

３３ 广西菜叶 广西

３４ 鸡爪薯 广东

３５ 学老薯 广东

３６ 多仔娘 广东

３７ 七十日早 广东

３８ 芋薯 广东

３９ 白肚薯 广东

４０ 白薯 广东

４１ 日本薯 广东

４２ 利红 广东

４３ 红茎种 广东

４４ 生毛薯 广东

４５ 白皮不论春 广东

４６ 大叶母 广东

４７ 蓬尾薯 广东

４８ 潮汕白 广东

４９ 文龙 广东

５０ 竹头 广东

５１ 湛江白 广东

５２ 小叶薯 广东

５３ 三寸冬 广东

５４ 五爪白 广东

５５ 青藤仔 广东

５６ 棉花种 广东

５７ 半夜富 广东

５８ 树薯企 广东

５９ 老竹头 广东

６０ 六叶缺 广东

６１ 白芳 广东

６２ 青心企龙 广东

６３ 老埔种 广东

６４ 寸藤 广东

６５ 黑骨仔 广东

６６ 黎佬婆 广东

４４２
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表 １（续）

编号

Ｃｏｄｅ
名称

Ｎａｍｅ
来源地

Ｏｒｉｇｉｎ
编号

Ｃｏｄｅ
名称

Ｎａｍｅ
来源地

Ｏｒｉｇｉｎ
编号

Ｃｏｄｅ
名称

Ｎａｍｅ
来源地

Ｏｒｉｇｉｎ

６７ 生毛薯 广东

６８ 狗爪薯 广东

６９ 背不起 广东

７０ 大佬薯 广东

７１ 铁丝薯 广东

７２ 苏联薯 广东

７３ 红薯 广东

７４ 汕薯 广东

７５ 红鸡母薯 广东

７６ 吴桥种 河北

７７ 苏州红 江苏

７８ 红菊花 江苏

７９ 六十日 浙江

８０ 泰顺黄皮 浙江

８１ 金瓜薯 浙江

８２ 南田黄 浙江

８３ 黄心番 浙江

８４ 荸荠番 浙江

８５ 温岭红皮 浙江

８６ 长藤白 浙江

８７ 铁丝薯 浙江

８８ 杭州土种 浙江

８９ 红毛 浙江

９０ 铁丝藤 浙江

９１ 大藤番 浙江

９２ 雅潜黄皮 浙江

９３ 长藤红皮白心 浙江

９４ 红皮山芋 安徽

９５ 小顶红芋 安徽

９６ 二红 安徽

９７ 宿县小花叶 安徽

９８ 萧县小花叶 安徽

９９ 连城黄心番薯 福建

１００ 李村黄 山东

１０１ 封丘内外红 河南

１０２ 大叶白 河南

１０３ 粉红皮 河南

１０４ 紫花头 河南

１０５ 红砂薯 湖北

１０６ 四川薯 湖北

１０７ 番瓜薯⁃１ 湖北

１０８ 春苕 ２ 湖北

１０９ 红皮红心 湖北

１１０ 洋苕 湖北

１１１ 绿茎黄心薯 湖南

１１２ 黄心薯 湖南

１１３ 大叶柳 广东

１１４ 大叶白 广东

１１５ 黑节薯 广东

１１６ 江南苕 四川

１１７ 大叶蛮 四川

１１８ 紫花苕 四川

１１９ 遂宁 ３ 号 四川

１２０ 沙根苕 四川

１２１ 台湾秋 台湾

１２２ 铁裂仔 台湾

１２３ 温岭黄皮 浙江

１２４ 黄皮娘姨 浙江

１２５ 葡萄叶 浙江

１２６ 文城金瓜薯 浙江

１２７ 泰顺金瓜薯 浙江

１２８ 大藤黄皮 浙江

１２９ 湖头本 福建

１３０ 电瓶薯 福建

１３１ 竖番番薯芋 福建

１３２ 竹西本 福建

１３３ 猴毛红 福建

１３４ 脚筒种 福建

１３５ 木冬瓜 福建

１３６ 铁丝薯 福建

１３７ 红心企 广西

１３８ 过海薯 广西

１３９ 红花心 广西

１４０ 白尾稍 广西

１４１ 南瓜薯 广西

１４２ 木瓜薯 广西

１４３ 长藤 四川

１４４ 洋红苕 四川

１４５ 乌尖苕 四川

１４６ 台湾碰 台湾

１４７ 南伏 福建

１４８ 尚志 １２ 黑龙江

１４９ 讷河 ２ 黑龙江

１５０ 讷河 ４ 黑龙江

１５１ 汤源 ７ 黑龙江

１５２ 尚志 １４ 黑龙江

１５３ 肇源 １５ 黑龙江

１５４ 肇源 １７ 黑龙江

１５５ 蒙自洋红 云南

１５６ 勐腊紫红皮 云南

１５７ 勐腊红皮 云南

１５８ 腾冲本地种 云南

１５９ 斯纳小鸡脚 云南

１６０ 盈江红皮 云南

１６１ 永胜斯纳 云南

１６２ 福建红薯 福建

１６３ 都匀红皮 贵州

１６４ 凯里紫红皮红心 贵州

１６５ 翁安黄皮黄心 贵州

１６６ 贵定褐红皮红心 贵州

１６７ 贵州白皮苕 贵州

１６８ 天柱黄心 贵州

１６９ 印江土黄苕 贵州

１７０ 独山绿茎红皮 贵州

１７１ 黄平紫红皮黄心 贵州

１７２ 印江紫红皮白心 贵州

１７３ 桐梓白皮红心 贵州

１７４ 贵州紫红皮黄心 贵州

１７５ 松涛薯 福建

１７６ 红心海风尾 福建

１７７ 龙岩 ７０ 日 福建

１７８ 黄薯 广东

１７９ 大头黄 福建

１８０ 北蛟 福建

１８１ 广园 福建

１８２ 桔仔红 福建

１８３ 武平农家种 ５ 福建

１８４ 黄红 广东

１８５ 大叶优质 广东

１８６ 五爪薯 广东

１８７ 赤来薯 海南

１８８ 八乡黄 海南

１８９ 金瓜黄 海南

１９０ 木冬 海南

１９１ 六十日 海南

１９２ 翼城丰收白 山西

１９３ 夏县紫皮 山西

１９４ 白尾梢 广西

１９５ 翼城红皮 山西

１９６ 临猗红皮黄肉 山西

１９７ 吉县紫茎 山西

１９８ 清徐河西红薯 山西

１９９ 榆社红皮黄肉 山西

２００ 吉县粉皮 山西

２０１ 浦县当地种 山西

２０２ 沁县黄心薯 山西

２０３ 狗头本地薯 广西

２０４ 三十天 广西

２０５ 富川南瓜薯 广西

２０６ 台湾薯 广西

２０７ 称砣薯 广西

２０８ 黄心薯 １ 广西

２０９ 四季薯 广西

２１０ 吃生薯 广西

５４２
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表 １（续）

编号

Ｃｏｄｅ
名称

Ｎａｍｅ
来源地

Ｏｒｉｇｉｎ
编号

Ｃｏｄｅ
名称

Ｎａｍｅ
来源地

Ｏｒｉｇｉｎ
编号

Ｃｏｄｅ
名称

Ｎａｍｅ
来源地

Ｏｒｉｇｉｎ

２１１ 十月薯 广西

２１２ 黄心薯 ３ 广西

２１３ 海薯 广西

２１４ 黑藤薯 广西

２１５ 槟榔薯 广西

２１６ 粉薯 ２ 广西

２１７ 玻璃薯 广西

２１８ 白头六十薯 广西

２１９ 通红薯 广西

２２０ 红薯下蛋 广西

２２１ 红皮白心薯 广西

２２２ 甘薯 广西

２２３ 过山薯 广西

２２４ 南瓜薯 广西

２２５ 称砣薯 广西

２２６ 淡红黄心薯 广西

２２７ 细叶红皮薯 广西

２２８ 襄汾红皮 山西

２２９ 甘肃 ９５０２ 甘肃

２３０ 甘肃 ９５０９ 甘肃

２３１ 陕西 ９５１３ 陕西

２３２ 陕西 ９５１４ 陕西

２３３ 陕西 ９５１５ 陕西

２３４ 哈儿红苕 四川

２３５ 黄皮紫肉薯 广东

２３６ 石灰贡 广东

２３７ 锦莲薯 广东

２３８ 珠海薯 广东

２３９ 四季红 广东

２４０ ５１４１０（紫红皮） 广东

２４１ 海大齿叶 广东

２４２ 湖光镇红皮 广东

２４３ ５１４９ 广东

２４４ 官井村 广东

２４５ 徐 ０６７７１５ 江苏

２４６ 芭蕉薯 广西

２４７ 灌阳红薯 广西

２４８ 三江红薯 １３ 广西

２４９ 红爪薯 广西

２５０ 板岭薯 广西

２５１ 都安高产薯 广西

２５２ 无屋装 广西

２５３ 红贵阳薯 广西

２５４ 靖西优质种 广西

２５５ 假红姑娘 广西

２５６ 面包薯 广西

２５７ 红苹果 广西

２５８ 金瓜薯 广西

２５９ 大白苕 贵州

２６０ 棒棒苕 贵州

２６１ 冰淇淋 广东

２６２ ５１４５ 广东

２６３ 洋青 １ 广东

２６４ 海南花 广东

２６５ 海南红 广东

２６６ 黑骨薯 广西

２６７ 那梭黄肉薯 广西

２６８ 白姑娘 广西

２６９ 白骨红姑娘 广西

２７０ 本地紫色薯 广西

２７１ 糯米薯 广西

２７２ 五色薯 广西

２７３ 红心软 广西

２７４ 甜芋薯 广西

２７５ 姑娘薯 广西

２７６ 松柏薯 广西

２７７ 五爪薯 广西

２７８ 南宁薯 广西

２７９ 钦南那丽 广西

２８０ 富川薯 广西

２８１ 黄心白薯 广西

２８２ 南瓜薯 广西

２８３ 马蹄叶薯 广西

２８４ 紫叶薯 广西

２８５ 宾阳白薯 广西

２８６ 上思怪味薯 广西

２８７ 黑节白 广西

２８８ 乌鸦爪 广西

２８９ 白皮冰糖薯 广西

２９０ 都安粉薯 广西

２９１ 红心企 广西

２９２ 乌骨 广西

２９３ 死不尽 广西

２９４ ５２２５３３ 贵州

２９５ ５２３４８０ 贵州

２９６ ５２６４１７ 贵州

２９７ ５２３３０７ 贵州

２９８ ５２３４７４ 贵州

２９９ ５２２３５７ 贵州

３００ ５２６４１６ 贵州

３０１ ５２４４３５ 贵州

３０２ ５２３３０６ 贵州

３０３ ５２６４８０ 贵州

１ ２　 ＤＮＡ 提取及 ＳＳＲ 扩增

采集甘薯嫩叶放入 － ８０ ℃的冰箱保存，用液氮

研磨成粉末，参照李强等［１２］ 的方法，采用改良的

ＣＴＡＢ 法提取甘薯叶片的总 ＤＮＡ。 用 ＮａｎｏＤｒｏｐ 分

光光度计测量 ＤＮＡ 的浓度和纯度，并将 ＤＮＡ 稀释

到 ５０ ｎｇ ／ μＬ。 ＰＣＲ 反应体系为 ２０ μＬ，包括 ２ × Ｔａｑ
ＭａｓｔｅｒＭｉｘ ８ μＬ，５０ ｎｇ ／ μＬ ＤＮＡ １ μＬ，１０ μｍｏｌ 正反

向引物各 ０ ５ μＬ，加 ｄｄＨ２Ｏ 到 ２０ μＬ。 ＰＣＲ 反应条

件为 ９４ ℃预变性 ５ ｍｉｎ，９４ ℃变性 ３０ ｓ，５５ ～ ５７ ℃
退火 ３０ ｓ，７２ ℃延伸 １ ｍｉｎ，３５ 个循环；７２ ℃继续延

伸 ５ ｍｉｎ，４ ℃保存；扩增产物用 ６％非变性聚丙烯酰

胺凝胶电泳分离，银染检测。 ３０ 对 ＳＳＲ 引物序列信

息来自中国农业大学［１３］，引物全部由上海生工有限

公司合成（表 ２）。
１ ３　 数据统计与分析

观察聚丙烯酰胺凝胶电泳结果，记录每个样品

在每个引物位点上条带的有无，同一迁移位置有带

的记为 １，无带的记为 ０，缺失的记为 ９。 用 ＮＴＳＹＳ⁃
ＰＣ ２ １０ 软件计算品种间的 Ｎｅｉ７２ 遗传距离矩阵，然
后将遗传距离矩阵导入 ＭＥＧＡ６ ０６ 软件，采用 ＮＪ
法进行聚类分析，并用在线绘图软件 ｉＴＯＬ（ ｉｎｔｅｒａｃ⁃
ｔｉｖｅ ｔｒｅｅ ｏｆ ｌｉｆｅ） ［１４］绘制。 用 ＳＴＲＵＣＴＵＲＥ２ ３ ４ 数据

处理软件对 ３０３ 份材料进行群体结构分析，采用的

数据模型为混合模型。 设置群体数 Ｋ 值为 ２ ～ １０，
每个参数运行 １０ 次，每次运行的 ｂｕｒｎ⁃ｉｎ ｔｉｍｅ 设置

为 ５００００，重复次数为 １００００。

６４２
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表 ２　 ３０ 对引物信息及其扩增结果

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔｈｅ ３０ ｐｒｉｍｅｒ ｐａｉｒｓ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ａｎｄ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｒｅｓｕｌｔｓ

引物编号

Ｐｒｉｍｅｒｓ
前引物

Ｆｏｒｗａｒｄ ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅ
后引物

Ｒｅｖｅｒｓｅ ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅ
退火温度（ ℃）

Ｔｍ
多态位点数

Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｌｏｃｉ

Ｃ２２ ＣＣＡＴＴＣＡＣＴＣＣＡＴＣＧＴＴＴＣＡ ＧＧＴＣＣＣＣＡＡＣＡＧＣＴＣＡＡＡＴＡ ５５ ８ ８

Ｃ２４ ＧＣＡＣＴＣＡＡＡＣＣＡＧＧＧＡＴＣＡＴ ＴＣＣＣＡＣＡＧＴＴＣＴＧＡＣＣＡＴＣＡ ５７ ８ １

Ｃ２７ ＧＡＡＴＣＡＣＡＧＣＡＡＧＣＡＡＣＴＡＡＧＡＧＡ ＡＧＡＡＡＡＣＣＣＣＧＡＣＧＡＴＣＴＴＴ ５８ ６ ４

Ｃ３０ ＧＧＣＴＴＡＣＧＡＧＧＴＴＧＴＴＣＣＡＡ ＡＴＡＧＴＣＧＴＣＴＴＣＧＣＣＣＴＣＡＡ ５５ ８ ８

Ｃ３２ ＧＡＣＣＴＧＣＧＡＡＴＣＧＡＡＡＴＣＴＴ ＣＴＴＧＧＡＣＴＴＣＣＴＣＴＧＣＣＴＴＧ ５７ ８ ３

Ｃ３３ ＧＣＴＴＡＴＡＴＴＧＣＧＣＣＡＴＧＧＴＴ ＴＴＧＣＣＴＣＣＡＧＡＧＣＧＴＴＡＴＣＴ ５５ ８ ３

Ｃ３６ ＡＴＧＧＡＴＴＣＣＡＡＧＡＧＣＡＣＣＡＧ ＴＧＴＡＧＧＧＣＡＣＴＴＣＣＣＴＴＴＴＧ ５７ ８ ２

Ｃ４８ ＡＴＣＣＡＣＴＴＣＣＧＴＴＣＡＴＣＣＡＣ ＣＧＣＡＡＡＴＣＣＣＡＧＧＴＣＴＴＴＴＡ ５７ ８ １０

Ｃ５ ＧＴＧＣＣＡＴＣＴＧＡＴＣＡＣＣＣＡＡＴ ＴＣＣＣＡＧＧＴＧＧＴＴＡＧＧＣＡＴＡＣ ５９ ８ １２

Ｃ５１ ＧＡＧＧＡＣＴＴＣＴＣＣＧＡＣＣＡＧＴＧ ＡＣＣＡＧＡＴＣＣＧＴＧＴＴＣＧＴＣＴＣ ５９ ９ ７

Ｃ５２ ＣＣＡＡＣＡＧＧＡＣＴＴＣＧＧＴＧＴＣＴ ＡＴＡＧＴＣＧＴＣＴＴＣＧＣＣＣＴＣＡＡ ５８ ８ １２

Ｃ５３ ＡＣＣＡＧＧＧＣＴＴＴＴＧＣＴＣＴＣＴＴ ＡＧＡＣＴＧＣＡＧＣＡＴＧＧＣＴＴＣＴＴ ５７ ８ ５

Ｃ５５ ＴＡＣＧＣＣＴＡＴＣＡＴＣＣＡＣＧＴＣＡ ＣＣＴＣＴＧＧＣＡＡＧＣＡＣＴＴＣＡＴＴ ５７ ８ １１

Ｃ５６ ＣＣＡＣＣＣＴＡＡＧＡＣＴＧＡＡＧＡＡＧＡＡＡ ＧＣＡＡＡＧＣＡＡＡＣＡＡＡＧＣＡＡＡＡ ５８ ８ ７

Ｃ５８ ＴＴＧＴＡＣＣＡＴＴＣＧＣＴＧＡＴＣＣＡ ＡＴＡＧＣＣＡＡＧＣＣＴＣＧＧＧＡＡＡＴ ５５ ８ ８

Ｃ５９ ＣＣＣＧＴＧＡＴＣＡＡＣＡＴＣＣＴＣＴＴ ＡＧＡＣＴＧＣＡＧＣＡＴＧＧＣＴＴＣＴＴ ５７ ８ ４

Ｃ６ ＡＴＧＧＡＴＴＣＣＡＡＧＡＧＣＡＣＣＡＧ ＡＧＡＣＴＧＣＡＧＣＡＴＧＧＣＴＴＣＴＴ ５７ ８ ９

Ｃ６０ ＡＴＧＧＣＧＣＣＡＡＴＣＴＣＴＣＴＣＴＡ ＧＡＴＧＡＧＧＴＴＧＡＧＴＴＧＣＣＴＧＡ ５７ ８ ９

Ｃ６６ ＡＴＧＧＡＴＴＣＣＡＡＧＡＧＣＡＣＣＡＧ ＧＡＧＣＡＧＣＣＣＡＴＴＣＡＧＡＡＣＡＴ ５７ ８ ９

Ｃ６７ ＧＧＧＣＴＴＴＣＧＣＴＣＴＣＴＴＴＣＴＴ ＣＣＴＴＴＧＧＡＡＣＣＴＴＣＴＴＧＣＴＧ ５７ ８ ５

Ｃ７１ ＣＣＣＣＡＴＧＴＴＴＡＧＧＡＴＧＧＡＴＧ ＡＡＡＣＡＡＡＡＣＡＡＧＧＴＴＡＧＧＡＴＧＧＡ ５５ ０ ６

Ｚ１１３ ＣＴＧＴＧＣＣＴＴＧＡＣＴＴＴＧＴＴＧＧ ＣＣＴＴＧＧＣＴＴＧＡＧＣＴＡＡＣＣＴＣＴ ５７ ０ ６

Ｚ１３５ ＣＧＡＧＴＴＧＧＴＴＴＴＧＡＧＧＡＡＣＣ ＧＡＧＴＧＴＧＣＧＴＴＧＣＧＴＴＴＡＴＴＴ ５７ ０ １１

Ｚ２５ ＡＧＣＡＧＴＴＴＣＧＣＣＡＴＡＴＣＣＡＧ ＣＡＣＣＧＴＴＴＴＧＡＡＴＣＡＧＣＡＡＡ ５５ ７ １４

Ｚ３７ ＧＧＣＧＡＣＴＧＴＡＡＴＧＴＧＧＴＧＡＡ ＣＧＧＧＡＧＧＴＡＴＣＴＴＧＧＡＴＴＧＡ ５８ ７ １１

Ｚ５７ ＡＧＣＴＧＡＧＴＧＧＡＧＧＴＧＧＡＡＧＡ ＡＴＡＡＴＴＧＣＴＧＴＧＧＧＧＣＴＧＴＴ ５５ ８ ３

Ｚ６９ ＡＡＴＴＴＴＣＣＧＣＴＣＴＴＣＧＡＧＴＧ ＣＧＣＣＧＴＴＧＡＴＣＴＴＧＡＴＧＡＧＴ ５７ ８ ３

Ｚ７１ ＡＡＧＡＧＡＡＧＧＡＴＧＧＧＧＡＡＴＧＣ ＧＣＧＡＡＧＧＧＡＡＴＴＡＡＡＣＡＧＡＣＡ ５５ ０ ５

Ｚ９１ ＣＡＣＣＡＡＧＡＡＡＣＧＡＡＧＣＡＧＡＡ ＣＡＡＧＧＴＴＴＡＴＴＧＴＴＧＡＣＡＴＧＧＡＧＡ ５５ ０ ３

ＺＹ５ ＴＣＧＴＣＡＣＴＴＴＣＴＣＴＣＴＣＣＴＧ ＧＣＴＣＴＣＣＴＣＣＡＴＣＴＣＴＴＣＴＧ ５８ ８ ２

２　 结果与分析

２ １　 ＳＳＲ 多态性分析

采用 ３０ 对具有明显多态性的引物对 ３０３ 份材

料基因组 ＤＮＡ 进行扩增，共扩增出 ２０３ 条多态性条

带，每对引物的扩增范围为 １ ～ １４ 条谱带，平均每对

引物获得 ６ ７７ 条多态性条带。 其中引物 Ｚ２５ 获得

的多态性条带最多，为 １４ 条；Ｃ２４ 获得的多态性条

带最少，为 １ 条（表 ２）。
２ ２　 ３０３ 份种质聚类分析

２ ２ １　 遗传距离分析　 经过对 ０⁃１ 矩阵数据分析，
３０３ 份地方种材料的遗传距离为 ０ ０２８ ～ ０ ９４７，平

均遗传距离为 ０ ５６４。 为了揭示中国各省（地区）地
方种之间的差异，省（地区）级之间遗传距离计算结

果见表 ３。 从表 ３ 可以看出，陕西地方种与黑龙江

地方种间遗传距离最大为 ０ ６６６，同时与其他省地

方种间遗传距离也较大。 海南与台湾地方种遗传距

离最小为 ０ ３６２，同质性较大，这一结果可能是由于

两省同为岛屿、环境相似、种质来源相似等原因

造成。
２ ２ ２　 聚类分析　 在遗传距离 ０ ４７７ 处，３０３ 份材

料可以分成 １１ 个类群（图 １）。 其中类群Ⅰ ～ Ⅸ遗

传多样性丰富，与其他群体遗传距离较远。 在遗传

距离为 ０ ４５２ 处可将第Ⅺ类群又分为ⅪＡ、ⅪＢ、ⅪＣ

７４２
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　 ２ 期 苏一钧等：３０３ 份甘薯地方种 ＳＳＲ 遗传多样性与群体结构分析

不同分枝颜色顺时针对应类群分类Ⅰ ～ ⅪＣ
Ｃｌｏｃｋｗｉｓｅ ｃｌａｄｅ ｃｏｌｏｒｓ ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄ ｔｏⅠ ～ ⅪＣ ｇｒｏｕｐｓ

图 １　 ３０３ 份地方种基于 ＳＳＲ 遗传距离的 ＮＪ 聚类图

Ｆｉｇ １　 Ｃｌｕｓｔｅｒ ｏｆ ３０３ ｌａｎｄｒａｃｅｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ＳＳＲ Ｎｅｉｇｈｂｏｒ⁃Ｊｏｉｎｉｎｇ ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇ ｍｅｔｈｏｄ

３ 个亚群，每个类群的组成见表 ４。 从表 ４ 可以得

出，每个类群中地方种的数量不同，地方种并没有按

来源地划分为相应的类群。 而从图 １ 中可以看到，
来自华南地区的地方种主要聚集在类群Ⅹ、ⅪＣ 中，
华北地区的地方种主要集中在类群ⅪＡ 中，推测不

同地区地方种有趋同进化的趋势。 在聚类图中可

知，第ⅪＡ 类群省份组成最为复杂，说明此类群地区

差异较小。 而类群Ⅰ ～Ⅸ中地方种与其他类群遗传

距离最远，在品种改良过程中可以考虑采用该类群

品种作为亲本材料。
２ ３　 群体结构分析

基于 ＳＳＲ 分子标记数据对 ３０３ 份甘薯材料进行

群体结构分析，设置分析群体数 Ｋ 为 １ ～ １０，重复 １０
次。 根据得到的结果（图 ２Ａ），随着 Ｋ 值的增加，Ｌｎｐ
（Ｄ）一直上升，无明显拐点。 因此，根据 Ｇ． Ｅｖａｎｎｏ
等［１５］的方法，用△Ｋ 来确定 Ｋ 值，当 Ｋ ＝５ 时，△Ｋ 取

得最大值（图 ２Ｂ）。 所以，可以将 ３０３ 份材料划分为

５ 个群体。 不同来源地的材料在群体中均有分布，

９４２
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表 ４　 类群划分后 ３０３ 份甘薯地方种质资源的地理分布

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｇｒｏｕｐｓ ｒｅｇｉｏｎａｌ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ３０３ ｓｗｅｅｔｐｏｔａｔｏ ｌａｎｄｒａｃｅｓ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ

类群

Ｇｒｏｕｐ
来源

Ｏｒｉｇｉｎ

Ⅰ ～ Ⅸ ２２ 份：Ⅰ：广西 ２ 份，贵州 １ 份；Ⅱ：浙江 ２ 份；贵州 ３ 份，陕西 １ 份；Ⅲ：广西 １ 份；Ⅳ：广东 １ 份；Ⅴ：广西 １ 份；Ⅵ：广西 １ 份；Ⅶ：
贵州 １ 份；Ⅷ：广西 ３ 份，广东 １ 份；Ⅸ：广西 ３ 份，广东 １ 份

Ⅹ ４４ 份：广西 ３２ 份，贵州 ２ 份，广东 ７ 份，江苏 １ 份，陕西 ２ 份

ⅪＡ ８７ 份：广西 １１ 份，福建 １３ 份，贵州 ９ 份，山东 １ 份，河南 １ 份，湖北 １ 份，山西 ７ 份，云南 ５ 份，四川 ３ 份，台湾 １ 份，湖南 ２ 份，浙
江 １３ 份，安徽 ２ 份，河北 １ 份，广东 ８ 份，甘肃 ２ 份，黑龙江 ７ 份

ⅪＢ ４９ 份：广西 １５ 份，广东 １０ 份，河南 ２ 份，浙江 １ 份，台湾 １ 份，福建 ５ 份，湖北 ５ 份，贵州 ４ 份，山西 ３ 份，江苏 １ 份，四川 ２ 份

ⅪＣ １０１ 份：广东 ６６ 份，海南 ５ 份，四川 ４ 份，广西 ６ 份，山西 １ 份，安徽 ３ 份，河南 １ 份，台湾 １ 份，福建 ２ 份，浙江 ５ 份，江苏 １ 份，贵
州 ４ 份，云南 ２ 份

Ａ：随着 Ｋ 值的增加 Ｌｎｐ（Ｄ）值的变化趋势；Ｂ：群体结构 Ｋ 值曲线；Ｃ：３０３ 份甘薯地方种种质资源基于模型的遗传结构图

Ａ： Ｌｎｐ（Ｄ）ｖａｌｕｅ ｃｈａｎｇｅ ｔｒｅｎｄ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｉｎｃｒｅａｓｅ ｏｆ Ｋ ｖａｌｕｅ，Ｂ： Ｋ ｖａｌｕｅ ｃｕｒｖｅ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ｇｅｎｅｔｉｃ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ，Ｃ：Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ３０３ ｓｗｅｅｔｐｏｔａｔｏ

图 ２　 ３０３ 份甘薯地方种种质资源遗传结构分析

Ｆｉｇ ２　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ｇｅｎｅｔｉｃ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ３０３ ｓｗｅｅｔｐｏｔａｔｏ ｌａｎｄｒａｃｅｓ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ

０５２



　 ２ 期 苏一钧等：３０３ 份甘薯地方种 ＳＳＲ 遗传多样性与群体结构分析

未表现出明显的区域分化，且群体结构分析结果与

ＳＳＲ 遗传多样性聚类结果一致。 根据计算出来的各

个群体中的 Ｑ 值分布，当某一材料在某群体中的

Ｑ≥０ ６ 时，认为该材料血缘比较单一，本试验中有

２３３ 份材料 Ｑ≥０ ６，说明大部分材料的血缘相对单

一；Ｑ 值 ＜ ０ ６ 则认为该材料拥有混合来源［１６］，３０３
份材料中拥有混合来源的材料占比为 ２３ １％ 。 当

Ｋ ＝ ５ 时红色群体主要聚集在类群ⅪＡ 中，而类群

ⅪＡ 来源地非常复杂说明该群体为我国地方种的代

表性种质；绿色群体集中分布在类群Ⅰ ～Ⅸ中；蓝色

群体对应类群ⅪＢ；黄色群体主要对应类群Ⅹ，结合

表 ４ 可知该群体主要以广西地方种为主，属于特殊

基因群；粉红色群体主要对应类群ⅪＣ，而这部分材

料主要集中在华南和台湾地区，从 Ｋ ＝ ３、Ｋ ＝ ５、
Ｋ ＝９ 中均可以看出此群体成分具有的独特性，值得

进一步深入研究。

３　 讨论

本研究中地方种间的平均遗传距离为 ０ ５６４，与
前人研究结果［２，１１，１７⁃１９］ 相比，遗传多样性更为丰富。
这可能是因为本研究的地方种来源地跨度大、分布

广。 其中，类群ⅪＡ 来源地最为丰富，结合表 ４ 也得

到了聚类结果和地理来源没有明显的关系［２０⁃２１］。 产

生这种结果的原因可能是甘薯在种植过程中，人为

引种、交换种植等造成某些省份地方种同质性加大。
通过对不同地区间遗传距离的分析，发现陕西和黑

龙江之间的遗传距离最远，海南和台湾之间的遗传

距离最近等，这将为我国不同地区的育种单位选择

亲本提供参考。 本试验中，来源于华南地区地方种

有 １７４ 份，而来源于其他地区的地方种合计为 １２９
份，表明我国华南地区甘薯遗传多样性丰富。 从整

个试管苗库（或资源圃）的来源地看，甘薯地方种呈

现出南多北少的显著差异，可能与南方地区为我国

甘薯最早引进区域和次级分化中心有关。 因此在新

品种选育过程中可适当引入遗传多样性丰富的华南

地区地方种作亲本。
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