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　　摘要：为明确马铃薯品种（系）的亲缘关系，研究马铃薯品种（系）遗传多样性，利用形态学鉴定和ＳＳＲ分子标记鉴
定，对２０份马铃薯材料进行遗传多样性分析，并构建其指纹图谱。形态学聚类结果表明，２０份马铃薯材料在欧氏距
离１９．６处可分为３个类群，第Ⅰ类包括４份材料，第Ⅱ类包括２份材料，第Ⅲ类包括１４份材料。ＳＳＲ分子标记聚类结
果表明，１２对多态性丰富、条带清晰的引物，共扩增出９１个标记位点，其中多态性位点有８７个，多态性比率９５．６％。
每对ＳＳＲ引物扩增得到多态性位点１～１９个，平均７．３个。２０份马铃薯材料间的遗传距离范围为０．１４８１～０．６５５２，平
均遗传距离０．４８６９，在遗传相似系数为０．５１时可被分为３个类群，第Ⅰ类包括１份材料，第Ⅱ类包括８份材料，第Ⅲ
类包括１１份材料。选用引物ＳＴＭ１０５２和Ｓ２５构建ＤＮＡ指纹图谱，可对２０份马铃薯材料进行区分。本试验可为马铃
薯种质资源的利用、亲缘关系分析及品种鉴定提供理论依据。
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　　 马铃薯 （Ｓｏｌａｎｕｍ ｔｕｂｅｒｏｓｕｍ Ｌ．）属于茄科
（Ｓｏｌａｎａｃｅａｅ）茄属（Ｓｏｌａｎｕｍ）一年生草本植物，是以

块茎为食物的粮菜兼用作物。据２０１７年联合国粮
食及农业组织（ＦＡＯ）统计，中国马铃薯种植面积、
产量分别占世界的２９．８８％、２５．５６％，是种植面积
和产量最大的国家［１］。马铃薯的遗传多样性可以

从很多方面体现，包括形态特征、生理特征、细胞特

征和 ＤＮＡ序列等，其中遗传多样性的本质是 ＤＮＡ
多样性［２］，因此，应用分子标记技术对马铃薯进行

ＤＮＡ标记和遗传差异性分析显得至关重要。简单
重复序列（ｓｉｍｐｌｅｓｅｑｕｅｎｃｅｒｅｐｅａｔ，简称ＳＳＲ）是一种
应用较广泛的分子标记技术，该技术具有低成本、
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操作简单、重复性好、多态性高等优势，被广泛应用

于新品种选育和遗传多样性研究［３－４］。ｄｅＧａｌａｒｒｅｔａ
等通过ＳＳＲ分子标记聚类分析的方法，把西班牙当
地１０５个马铃薯品种中具有相似特性的品种聚在了
一起［５］。ｄｅＨａａｎ等利用 ＳＳＲ标记技术，比对了
１１６２份来自秘鲁中部的地方品种及外迁地方品种，
通过１５对 ＳＳＲ引物检测到１７３个等位位点［６］。谷

青等利用５对 ＳＳＲ引物对河北省、黑龙江省、辽宁
省、宁夏回族自治区和内蒙古自治区５个地区的７４
株马铃薯早疫病病菌进行 ＳＳＲ标记，共检测到 ２６
个等位位点［７］。李靓等利用１０对 ＳＳＲ引物扩增６
份马铃薯新品系，共扩增出１０５个等位位点，其中多
态性位点８２个，多态性比率为７８．１％［８］。李建武

等利用１１对多态性高、谱带清晰 ＳＳＲ的引物分析
了甘肃省４２份马铃薯主栽品种的遗传多样性，结果
表明，４２份马铃薯品种之间的遗传基础较狭窄，遗
传相似性较高［９］。李国彬等利用 ＳＳＲ引物和细胞
质ＤＮＡ引物对云南省７９份马铃薯品种进行遗传多
样性分析，分析了不同马铃薯品种的细胞质类型并

构建了指纹图谱［１０］。种质资源鉴定、资源收集、种

质保存和创新利用是拓展品种遗传基础、不断提高

育种水平的重要条件和紧迫任务［１１－１２］。ＳＳＲ分子
标记技术在马铃薯的遗传多样性研究和种质资源

鉴定的应用已逐渐成熟，本研究利用形态学鉴定和

ＳＳＲ分子标记鉴定技术对２０份马铃薯材料进行遗
传多样性分析，解析品种间的亲缘关系，并初步构

建了２０份马铃薯材料的指纹图谱，为马铃薯种质资
源的保护利用、亲缘关系分析及品种鉴定提供理论

依据。

１　材料与方法

１．１　试验材料
２０份马铃薯材料来自国际马铃薯研究中心

（ＣＩＰ）、中国农业科学院蔬菜花卉所、河北北方学院
旱作农业研究中心等马铃薯选育单位（表１）。
１．２　试验地点

试验于２０２１年５—９月在河北省张家口市河北
北方学院马铃育种试验基地（１１４°２１′２０．６９″）进行。
该地区属中温带大陆性季风气候，海拔 １６００～
１８００ｍ，年降水量３００ｍｍ左右。试验地为栗钙土，
土壤肥力中等，年平均日照时数２８９７．８ｈ。
１．３　试验方法

选取２０份马铃薯品种（系），随机排列种植，每

表１　供试马铃薯品种（系）资源

编号 品种（系）名称 选育单位

１ 夏坡蒂 加拿大

２ ２０１４－８９－６１ 河北北方学院旱作农业研究中心

３ 万紫千红 河北北方学院旱作农业研究中心

４ ２０１１－５－２１ 河北北方学院旱作农业研究中心

５ ＢＪ１６ 国际马铃薯研究中心（ＣＩＰ）

６ ２０１４－８９－４７ 河北北方学院旱作农业研究中心

７ 陇薯３０９ 甘肃省农业科学院马铃薯研究所

８ 东农３１１ 东北农业大学

９ 德薯３号 云南省农业科学院经济作物研究所

１０ 宣薯４号 宣威市农业技术推广中心

１１ 荷十四 ＨＺＰＣ公司（荷兰）

１２ 青薯１６８ 青海省农业科学院作物研究所

１３ 定薯１号 定西市旱作农业科研推广中心

１４ 天薯１２号 甘肃省天水农业科学研究所

１５ 毕薯４号 贵州省毕节地区农业科学研究所

１６ 晋薯１５号 山西农业大学高寒作物研究所

１７ 蒙薯１９号 呼伦贝尔市农业科学研究所

１８ 中薯１８号 中国农业科学院蔬菜花卉所

１９ 丽薯６号 丽江市农业科学研究所

２０ 云薯１号 云南省农业科学院

份品种（系）种植面积１０８ｍ２（３０ｍ×３．６ｍ），起垄种
植，垄宽９０ｃｍ，种植密度５２５００株／ｈｍ２。播种前施
复合肥（Ｎ∶Ｐ２Ｏ５∶Ｋ２Ｏ＝１∶０．５∶２．５）１５００ｋｇ／ｈｍ

２，

不追肥，正常田间管理，２０２１年５月７日播种，９月
１８日收获。
１．４　测定项目及方法
１．４．１　田间表型性状调查及赋值方法　参考《马
铃薯种质资源描述规范和数据标准》［１３］和《马铃薯

ＤＵＳ测试指南》的分级标准［１４］，对供试材料１９个田
间性状进行调查并赋值，具体性状及赋值方法见表

２。采用 ＳＰＳＳ２２．０统计软件，通过描述统计模块，
对所有形态学性状鉴定的数据进行标准化处理，之

后将标准化的数据输入处理软件ＳＰＳＳ２２．０，采用欧
氏距离，利用ＵＰＧＭＡ法对供试材料进行聚类，生成
聚类图。

１．４．２　马铃薯基因组ＤＮＡ的提取与ＳＳＲ－ＰＣＲ扩
增　摘取未感病虫害的马铃薯幼嫩叶片，采用改良
的ＣＴＡＢ法提取基因组 ＤＮＡ。１２对 ＳＳＲ引物均来
自段艳凤等马铃薯科研工作者公开发表的文献［１５］，

由英潍捷基（上海）贸易有限公司合成（表３），用于
对供试马铃薯材料进行扩增。ＰＣＲ扩增体系为
２５μＬ，包括模板ＤＮＡ２μＬ、ＧｒｅｅｎＴａｑＭｉｘ１０μＬ（来
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表２　１９个马铃薯田间性状及其赋值方法

编号 性状 性状记载赋值标准

１ 株形 １＝直立；２＝半直立；３＝平展

２ 分枝多少 １＝少；２＝中；３＝多

３ 植株繁茂性 １＝强；２＝中；３＝弱

４ 茎色 １＝绿；２＝褐；３＝紫；４＝深紫；５＝局部有色

５ 叶色 １＝浅绿；２＝绿；３＝深绿

６ 花冠形状 １＝星形；２＝近五边形；３＝近圆形

７ 花冠颜色 １＝白；２＝浅红；３＝红；４＝浅紫；５＝紫；
６＝紫蓝；７＝蓝；８＝黄

８ 开花繁茂性 １＝无；２＝少；３＝中；４＝多

９ 薯形 １＝扁圆；２＝圆形；３＝卵形；４＝倒卵；５＝
扁椭圆；６＝椭圆；７＝长椭

１０ 皮色 １＝乳白；２＝浅黄；３＝黄；４＝褐；５＝浅
红；６＝红；７＝紫；８＝深紫；９＝红杂色；
１０＝紫杂色

１１ 芽眼深浅 １＝浅；２＝中；３＝深

１２ 芽眼多少 １＝少；２＝中；３＝多

１３ 薯皮光滑度 １＝光滑；２＝中；３＝粗糙

１４ 肉色 １＝白；２＝乳白；３＝浅黄；４＝黄；５＝深
黄；６＝部分红；７＝红；８＝部分紫；９＝紫

１５ 叶绿素含量 原始数据

１６ 淀粉含量 原始数据

１７ 主茎粗 原始数据

１８ 株高 原始数据

１９ 单株质量 原始数据

自南京诺唯赞生物科技有限公司）、上下游引物各

１μＬ、ｄｄＨ２Ｏ１１μＬ。扩增程序为 ９４℃预变性
５ｍｉｎ；９４℃变性３０ｓ，退火３０ｓ，７２℃延伸３０ｓ，３０
个循环；７２℃延伸 １０ｍｉｎ。用６％非变性聚丙烯酰
胺凝胶电泳检测扩增产物，恒定电压１８００Ｖ，电泳
时间９０ｍｉｎ，并用硝酸银染色，氢氧化钠显色，拍照
记录结果。

１．４．３　ＳＳＲ分子标记聚类分析　以１２对ＳＳＲ引物
对供试材料进行扩增，采取人工的方法对扩增出的

条带进行统计，在相同的位置，扩增迁移出条带的

记为“１”，无条带或条带模糊的记为“０”，构成
（１，０）矩阵。使用软件 ＮＴＳＹＳ２．１０进行遗传距离
分析，计算供试材料之间的遗传距离，并使用

ＵＰＧＭＡ进行聚类分析，绘制聚类图。

２　结果与分析

２．１　基于１９个表型性状的聚类分析
基于欧氏距离按ＵＰＧＭＡ方法，对２０份马铃薯

品种（系）的１９个基本形态学性状进行聚类分析研
究（图１）。结果表明，在欧氏距离１９．６处可将供试
材料分为３个类群。第Ⅰ类包括４份材料，分别为
万紫千红、ＢＪ１６、陇薯３０９、宣薯４号；第Ⅱ类包括２
份材料，分别是东农３１１、云薯１号；其他１４份材料
聚为第Ⅲ类。

表３　１２对ＳＳＲ引物信息

编号 引物名称 正向引物（５′→３′） 反向引物（５′→３′）
退火温度

（℃）

１ ＳＴＭ１０６４ ＧＴＴＣＴＴＴＴＧＧＴＧＧＴＴＴＴＣＣＴ ＴＴＡＴＴＴＣＴＣＴＧＴＴＧＴＴＧＣＴＧ ５５

２ ＳＴＭ１０５３ ＴＣＴＣＣＣＣＡＴＣＴＴＡＡＴＧＴＴＴＣ ＣＡＡＣＡＣＡＧＣＡＴＳＣＡＧＡＴＣＡＴＣ ５５

３ ＳＴＭ００４ ＧＡＡＡＣＴＧＣＴＧＣＣＧＧＴＧＣ ＴＧＧＧＧＴＴＣＣＡＴＣＡＡＡＣ ５５

４ ＳＴＭ１０４９ ＣＴＡＣＣＡＧＴＴＴＧＴＴＧＡＴＴＧＴＧＧＴＧ ＡＧＧＧＡＣＴＴＴＡＡＴＴＴＧＴＴＧＧＡＣＧ ５５

５ ＳＴＭ１０５２ ＣＡＡＴＴＴＣＧＴＴＴＴＴＴＣＡＴＧＴＧＡＣＡＣ ＡＴＧＧＣＧＴＡＡＴＴＴＧＡＴＴＴＡＡＴＡＣＧＴＡＡ ５５

６ ＳＴＩ００８ ＣＡＴＣＴＣＣＴＴＣＡＣＣＴＧＣＴＣＣＴ ＣＧＡＣＡＡＡＧＧＡＧＧＡＡＡＴＣＣＡＡ ５５

７ ＳＴＩ０１８ ＣＣＡＣＴＡＣＴＧＣＴＴＣＣＴＣＣＡＣＣ ＧＣＡＧＣＡＡＣＡＡＣＡＡＧＣＴＣＡＡＣ ５５

８ ＳＴＩ０１３ ＣＣＡＣＴＴＣＣＴＣＣＡＣＴＴＣＣＡＡＡ ＣＣＡＴＧＧＴＴＧＣＡＣＣＡＡＣＴＡＧＡ ５５

９ ＳＴＩ００９ ＧＣＧＡＡＡＡＣＣＴＴＧＡＡＧＣＡＡＣＴ ＣＴＧＣＴＧＴＴＧＣＴＧＴＴＧＡＴＧＧＴ ５５

１０ Ｓ２５ ＧＣＧＡＡＴＧＡＣＡＧＧＡＣＡＡＧＡＧＧ ＴＧＣＣＡＣＴＧＣＴＡＣＣＡＴＡＡＣＣＡ ５５

１１ Ｓ１８４ ＴＣＡＴＣＡＣＡＡＣＧＴＧＡＣＣＣＣＡ ＧＧＧＣＴＴＧＡＡＴＧＡＴＧＴＧＡＡＧＣＴＣ ５５

１２ Ｓ１１８ ＡＧＡＧＡＴＣＧＡＴＧＴＡＡＡＡＣＡＣＧＴ ＧＴＧＧＣＡＴＴＴＴＧＡＴＧＧＡＴＴ ５５

２．２　１２对ＳＳＲ引物扩增结果分析
以２０份马铃薯品种（系）的 ＤＮＡ为模板，利用

１２对多态性丰富、条带清晰的 ＳＳＲ引物对其 ＤＮＡ
进行扩增，结果见图２和表４。１２对 ＳＳＲ引物共扩

增出９１个等位位点，其中多态性位点８７个，多态性
比率９５．６％，平均每对引物扩增７．６个等位位点，
７．３个多态性位点。１２对 ＳＳＲ引物扩增出的等位
位点在３～２０个之间，多态性位点在１～１９个之间，
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多态性比率在３３．３％～１００．０％之间。
２．３　２０份马铃薯材料的遗传距离分析

使用ＮＴＳＹＳ２．１０软件计算遗传距离（表５），２０
份马铃薯品种（系）间的遗传距离范围在０．１４８１～
０．６５５２，平均遗传距离０．４８６９，说明供试材料的遗
传背景差距明显。其中遗传距离最近的是荷十四、

中薯１８号，遗传距离为０．１４８１，遗传距离最远的是
２０１４－８９－４７、丽薯６号，遗传距离为０．６５５２。
２．４　基于ＳＳＲ分子标记的聚类分析

ＳＳＲ分子标记聚类分析（图３）结果表明，２０份
马铃薯品种（系）的聚类结果与其遗传关系基本保

持一致，在遗传相似系数为０．５１时，可将供试材料
分为３个类群。第Ⅰ类包括万紫千红１份材料；第

表４　１２对ＳＳＲ引物扩增结果

编号 引物名称
扩增

位点数

多态性

位点数

多态性比率

（％）

１ ＳＴＭ１０６４ ５ ４ ８０．０

２ ＳＴＭ１０５３ ３ １ ３３．３

３ ＳＴＭ００４ ３ ３ １００．０

４ ＳＴＭ１０４９ ５ ５ １００．０

５ ＳＴＭ１０５２ ６ ６ １００．０

６ ＳＴＩ００８ ６ ６ １００．０

７ ＳＴＩ０１８ ７ ７ １００．０

８ ＳＴＩ０１３ ３ ３ １００．０

９ ＳＴＩ００９ １０ １０ １００．０

１０ Ｓ２５ ２０ １９ ９５．０

１１ Ｓ１８４ ８ ８ １００．０

１２ Ｓ１１８ １５ １５ １００．０

总数 ９１ ８７ ９５．６

平均值 ７．６ ７．３ —

Ⅱ类包括２０１４－８９－６１、２０１４－８９－４７、２０１１－５－
２１、ＢＪ１６、宣薯４号、荷十四、晋薯１５号、中薯１８号８
份材料；第Ⅲ类包括夏坡蒂、陇薯３０９、东农３１１、德
薯３号、青薯１６８、定薯１号、天薯１２号、毕薯４号、
蒙薯１９号、丽薯６号、云薯１号１１份材料。
２．５　２０份马铃薯材料的指纹图谱构建

根据ＳＳＲ引物标记结果，挑选出多态性好、条
带清晰、重复性高的 ＳＳＲ引物，构建２０份马铃薯材
料指纹图谱。引物 ＳＴＭ１０５２可以鉴别夏坡蒂、
２０１４－８９－６１、万紫千红、ＢＪ１６、东农 ３１１、德薯 ３
号、宣薯４号、天薯１２号、毕薯４号、蒙薯１９号、中
薯１８号、丽薯６号１２份供试材料；引物Ｓ２５可以鉴
别万紫千红、２０１１－５－２１、ＢＪ１６、东农 ３１１、德薯 ３
号、毕薯４号、蒙薯１９号、丽薯６号８份供试材料；
结合引物ＳＴＭ１０５２和引物 Ｓ２５的扩增结果构建指
纹图谱（表６），可以把２０份供试材料完全区分开。
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表
５　
２０
份
马
铃
薯
供
试
材
料
的
遗
传
距
离

材
料
编
号

１
２

３
４

５
６

７
８

９
１０

１１
１２

１３
１４

１５
１６

１７
１８

１９
２

０．
４３
８
６

３
０．
４２
４
２

０．
４５
１
０

４
０．
４０
７
４

０．
４８
７
２

０．
５４
１
７

５
０．
４３
２
４

０．
５２
５
４

０．
６４
７
１

０．
５３
５
７

６
０．
４３
２
８

０．
４２
３
１

０．
６０
６
６

０．
４６
９
４

０．
３９
１
３

７
０．
３１
３
４

０．
５３
８
５

０．
５７
３
８

０．
４６
９
４

０．
４２
０
３

０．
５１
６
１

８
０．
４２
８
６

０．
６１
２
９

０．
５４
９
３

０．
５２
５
４

０．
５４
４
３

０．
４７
２
２

０．
５０
０
０

９
０．
４０
３
０

０．
５３
８
５

０．
５４
１
０

０．
３８
７
８

０．
４７
８
３

０．
４５
１
６

０．
４８
３
９

０．
３３
３
３

１０
０．
４４
１
２

０．
３９
６
２

０．
５８
０
６

０．
５２
０
０

０．
３７
１
４

０．
３６
５
１

０．
４２
８
６

０．
５０
６
８

０．
３９
６
８

１１
０．
３０
３
０

０．
４１
１
８

０．
４６
６
７

０．
４１
６
７

０．
４４
１
２

０．
３１
１
５

０．
４７
５
４

０．
４９
３
０

０．
３４
４
３

０．
３８
７
１

１２
０．
４３
３
３

０．
６０
０
０

０．
５１
８
５

０．
４７
６
２

０．
５４
８
４

０．
６３
６
４

０．
４１
８
２

０．
４４
６
２

０．
３８
１
８

０．
６０
７
１

０．
５５
５
６

１３
０．
４０
３
０

０．
５７
６
９

０．
４４
２
６

０．
５９
１
８

０．
５９
４
２

０．
５４
８
４

０．
５４
８
４

０．
３３
３
３

０．
５４
８
４

０．
５２
３
８

０．
３４
４
３

０．
５６
３
６

１４
０．
３６
９
９

０．
５８
６
２

０．
５８
２
１

０．
４９
０
９

０．
５７
３
３

０．
４４
１
２

０．
５２
９
４

０．
３５
９
０

０．
４４
１
２

０．
４２
０
３

０．
４３
２
８

０．
４７
５
４

０．
３５
２
９

１５
０．
４５
４
５

０．
５６
８
６

０．
５０
０
０

０．
５０
０
０

０．
５０
０
０

０．
４４
２
６

０．
５０
８
２

０．
３５
２
１

０．
４７
５
４

０．
５８
０
６

０．
４３
３
３

０．
５１
８
５

０．
４４
２
６

０．
４６
２
７

１６
０．
４３
２
８

０．
５３
８
５

０．
６０
６
６

０．
４６
９
４

０．
４４
９
３

０．
４５
１
６

０．
４１
９
４

０．
５８
３
３

０．
４５
１
６

０．
３３
３
３

０．
４７
５
４

０．
５６
３
６

０．
５８
０
６

０．
５０
０
０

０．
５４
１
０

１７
０．
３６
０
０

０．
６０
０
０

０．
５０
７
２

０．
５４
３
９

０．
４８
０
５

０．
５４
２
９

０．
４５
７
１

０．
４７
５
０

０．
５４
２
９

０．
５７
７
５

０．
４４
９
３

０．
４９
２
１

０．
４０
０
０

０．
５０
０
０

０．
６２
３
２

０．
５４
２
９

１８
０．
４０
０
０

０．
４２
２
２

０．
４８
１
５

０．
４２
８
６

０．
５８
０
６

０．
４１
８
２

０．
５６
３
６

０．
５０
７
７

０．
４１
８
２

０．
５０
０
０

０．
１４
８
１

０．
５４
１
７

０．
３８
１
８

０．
４７
５
４

０．
４８
１
５

０．
６０
０
０

０．
４６
０
３

１９
０．
３６
５
１

０．
５８
３
３

０．
５７
８
９

０．
６０
０
０

０．
６０
０
０

０．
６５
５
２

０．
４４
８
３

０．
４７
０
６

０．
４８
２
８

０．
５９
３
２

０．
５４
３
９

０．
５２
９
４

０．
５５
１
７

０．
５３
１
２

０．
６１
４
０

０．
５５
１
７

０．
５１
５
２

０．
６０
７
８

２０
０．
４４
１
２

０．
５０
９
４

０．
５４
８
４

０．
４８
０
０

０．
４２
８
６

０．
４２
８
６

０．
４９
２
１

０．
４５
２
１

０．
４９
２
１

０．
４０
６
２

０．
３５
４
８

０．
５７
１
４

０．
３３
３
３

０．
４４
９
３

０．
５８
０
６

０．
４６
０
３

０．
４０
８
５

０．
４２
８
６

０．
４９
１
５

表６　２０份供试马铃薯材料的ＳＳＲ指纹图谱

编号 品种（系）名称
指纹图谱

ＳＴＭ１０５２ Ｓ２５

１ 夏坡蒂 １０１１１０ ０００００００００１００００００１０００

２ ２０１４－８９－６１ ０１０１０１ ０００００００００１１０００００１０００

３ 万紫千红 １１００００ ０００００００００１０１１１００１００１

４ ２０１１－５－２１ ０１０１００ ００００００００００００００００１０００

５ ＢＪ１６ １１０１００ ０００１１１０００１１０００００１１１０

６ ２０１４－８９－４７ ０１１１１０ ０００００００００１１０００００１０００

７ 陇薯３０９ １００１０１ ０００００００００１００００００１０００

８ 东农３１１ １１１１１１ １１１００００００００００１１０１０１０

９ 德薯３号 １０１１１１ ０００００００００００００１０１１０００

１０ 宣薯４号 １１１１００ ０００００００００１００００００１０００

１１ 荷十四 ０１１１１０ ０００００００００１００００００１０００

１２ 青薯１６８ １００１０１ ０００００００００１０００１１０１０００

１３ 定薯１号 １１１０００ １１１００００００１０００１１０１０１０

１４ 天薯１２ ０１１０１０ １１１００００００１０００１１０１０１０

１５ 毕薯４号 １１０１０１ １１１００００００１００００００１０１０

１６ 晋薯１５ １１１０００ ０００００００００１００００００１０００

１７ 蒙薯１９ １１１１１０ ００００００１１１１０００１１０１１００

１８ 中薯１８ ０１１１１１ ０００００００００１００００００１０００

１９ 丽薯６号 ００１１１１ ０００００００００１０１１１００１０００

２０ 云薯１号 ０１０１００ ０００００００００１０００１１０１０００

３　讨论与结论

表型性状聚类结果表明，表型性状聚类分析可

以较为准确地区分具有显著形态差异的马铃薯材

料，如在表型聚类中，类群Ⅰ的材料花繁茂、薯皮光
滑、分支数少等；类群Ⅲ的材料绝大多数植株高、单
株产量高、叶绿素含量高等。在徐敏的研究结果
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中，表型聚类的群体３中的材料薯形圆形、薯皮黄
色、芽眼较深，群体４花繁茂性强、花粉量大、薯肉为
白色［１６］，本研究结果与之相似。

ＳＳＲ分子标记聚类结果表明，地理来源不同的
马铃薯材料，在聚类图中也可能被聚合为一类，如

荷十四、晋薯１５号、中薯１８号被聚合在类群Ⅱ；德
薯３号、天薯１２号、蒙薯１９号被聚合在类群Ⅲ，与
王鹏等的研究中，天薯１２号、蒙薯１９号被聚合在一
个类群结果［１７］相似。同一育种单位选育的马铃薯

材料遗传差异较小，如由河北北方学院旱作农业研

究中心育成的材料２０１４－８９－６１、２０１４－８９－４７、
２０１１－５－２１亲缘关系较近，张招娟等研究发现，品
种间亲缘关系的远近程度与育种单位有一定的相

关性［１８］，本试验结果与之相近。

大多数马铃薯材料在表型性状聚类图上和ＳＳＲ
标记聚类图上都被聚到一个类群当中，如青薯１６８、
定薯１号、天薯１２号、毕薯４号、蒙薯１９号、丽薯６
号在２种聚类图中都聚合到一起，２０１４－８９－６１、
２０１４－８９－４７、２０１１－５－２１在２种聚类图中也都
聚合到一起。表明 ＳＳＲ分子标记聚类分析结果和
表型性状聚类分析结果具有一定的一致性，植物表

型性状的差别也能够相应反映基因水平的差别。部

分马铃薯材料在２种聚类分析结果上表现出差异，
刘福翠等研究认为，外界环境的改变容易使马铃薯

性状发生改变，从而使马铃薯基因型发生变异，表

现型发生变化，最终导致 ＳＳＲ分子标记结果与形态
学标记结果产生差别［１９］。段绍光等研究表明，马铃

薯是同源四倍体，其高度杂合的特性，决定了表型

性状聚类分析不能从本质上反映马铃薯的遗传差

异，只能反映出不同材料之间表型性状的差异［２０］。

本试验ＳＳＲ分子标记聚类图中万紫千红与其他材
料亲缘关系较远，单独聚为一类，而在表型性转聚

类图中万紫千红、ＢＪ１６、陇薯３０９、宣薯４号则被聚
为一个类群，产生此结果的原因可能是土壤、水、气

候等不同环境因素共同影响了植物的形态学性状，

导致２种聚类分析结果产生差异。
本试验采用 ２０份马铃薯品种（系）为供试材

料，通过１９个表型性状和１２对ＳＳＲ引物对供试材
料进行了表型性状聚类分析和 ＳＳＲ分子标记聚类
分析，并利用 ２对核心引物（ＳＴＭ１０５２和 Ｓ２５）构
建了供试材料的 ＤＮＡ指纹图谱，为马铃薯种质资
源的利用、亲缘关系分析及品种鉴定提供了理论

依据。
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