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摘要:为明确 36 个马铃薯品种在 DNA分子水平上的遗传差异，利用 SSR分子标记技术对其多态性进行了分析。
试验从 90 对 SSR引物中筛选出适宜于 36 个马铃薯品种基因组 DNA扩增的引物 10 对，PCR扩增获得 301 个 SSR条
带，多态性条带百分率为 71． 1%。引物 STACCA3 和 SSR111 扩增的 SSR指纹图谱差异明显，可作为 36 个马铃薯品种
间鉴别的分子依据。36 个马铃薯品种间的遗传距离( GD) 变幅为 0． 33 ～ 0． 85，平均为 0． 54，其中，大于 GD 平均值的
品种有 20 个，占供试品种的 55． 56%。以 GD值 0． 57 为基准，将 36 个马铃薯品种划分成 7 类，从 DNA分子水平揭示
出各供试品种间的亲缘关系。
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Abstract: To know the genetic differences in DNA level among 36 potato varieties，the polymorphism among
the tested plants were analyzed based on SSR molecular marker． 10 primer combinations，which suited the genome
DNAs of 36 potato varieties，were selected from the 90 primer combinations． 301 bands of SSR markers were ampli-
fied，the percentage of polymorphism bands reached 71． 1% ． The differences in SSR fingerprints amplified with
primers STACCA3 and SSR111 were significant． It can be used as molecular evidence to distinguish 36 potato varie-
ties． The genetic distance( GD) of 36 tested plants ranged from 0． 33 to 0． 85，and the average of genetic distance
was 0． 54． There were 20 varieties，GD of which was greater than the average GD，accounting for 55． 56% of the va-
rieties tested． Using the GD value of 0． 57 as threshold，36 tested plants could be clustered into 7 groups，the genetic
relationships among tested varieties were revealed at DNA molecular level．
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马铃薯 ( Solanum tuberosum L． ) 是粮、菜、饲和
工业原料兼用的主要农作物，其适应性广、丰产性
好、营养丰富、经济效益高［1 － 7］。马铃薯起源于美洲
的安第斯山脉，根据 Spooner 的分类，马铃薯除普通
栽培种外，还有 7 个原始栽培种和 199 个野生种，具
有丰富的耐逆抗病虫等优良基因

［8］。目前，我国生
产中主栽的马铃薯品种均为四倍体，据邸宏等［9］利

用 RAPD和 AFLP这 2 种显性分子标记分析 71 份

中国各地的主要马铃薯品种结果显示，我国现有马

铃薯主要品种遗传基础狭窄。SSR( Simple Sequence
Repeat，简单序列重复) 是一种真核生物基因组中普
遍存在的重复序列，重复序列一般由 1 ～ 6 个碱基组
成，重复次数在不同物种或同一物种不同基因型之

间是高度可变的。SSR标记呈共显性，多态性丰富，
重复性好，已广泛应用于许多作物的基因定位和

QTL分析、遗传连锁图谱构建、辅助育种、遗传多样
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性研究、品种真实性鉴定及纯度检测等［10 － 19］。
本试验拟利用 SSR 分子标记技术对 36 个马铃

薯品种的遗传差异进行分析，以期为马铃薯杂交育

种的亲本选配及新种质创制提供依据。

1 材料和方法
1． 1 试验材料
材料为 36 个马铃薯品种( 表 1 ) ，其中，标有英

文字母“J”的 13 个品种引自日本北海道大学，标有
英文字母“MH”的 3 个品种引自美国，其余 20 份材

料均为目前国内主栽品种。这些材料均为原种，由
内蒙古农业大学马铃薯育种研究中心提供。
1． 2 研究方法
1． 2． 1 DNA提取与检测 剪取各供试材料的幼嫩
叶片，用植物基因组试剂盒 ( 购自北京天根生化科

技有限公司) 提取 DNA( 每种材料随机取 20 个单株
的叶片混合) ，用 1． 5%的琼脂糖凝胶电泳检测 DNA
纯度，将各材料的 DNA 浓度稀释至 50 ng /μL 置冰
箱中保存备用。

表 1 供试材料及代号
Tab． 1 Cultivars and number of the tested plants

代号

Number
品种

Cultivars
代号

Number
品种

Cultivars
代号

Number
品种

Cultivars
代号

Number
品种

Cultivars
1 J07-1 10 J08-1 19 陇薯 7 号 Longshu-7 28 涩皮红 Sepihong
2 J07-2 11 J08-2 20 大西洋 Atlantic 29 MH01
3 J07-3 12 J08-3 21 LK99 30 MH02
4 J07-4 13 J08-4 22 夏坡蒂 Shepody 31 MH03
5 J07-5 14 紫花白 Zihuabai 23 费乌瑞它 Favorita 32 B-2503
6 J07-6 15 克新 1 号 Kexin-1 24 黑美人 Heimeiren 33 B-2027
7 J07-7 16 陇薯 3 号 Longshu-3 25 底西芮 Desiree 34 B-1879
8 J07-8 17 陇薯 5 号 Longshu-5 26 青薯 168 Qingshu168 35 BC-1879
9 J07-9 18 陇薯 6 号 Longshu-6 27 水洗红 Shuixihong 36 B-AMT

1． 2． 2 SSR-PCR 扩增反应 ①扩增反应体系:
ddH2O为 12． 0 μL，10 × Buffer ( 不含 Mg2 + ) 为 2． 0
μL，Mg2 +
为 2． 0 μL，dNTPs为 0． 8 μL，Taq 酶为 0． 2

μL，Forward primer为 1． 0 μL，Reverse primer 为 1． 0
μL，模板 DNA 为 1． 0 μL。②扩增反应程序: 使用
Bio-Rad MyCycler PCR仪 94℃变性 5 min，1 个循环;
94℃变性 30 s，54℃退火 45 s，72℃延伸 90 s，35 个
循环; 72℃延伸 7 min，1 个循环后终止反应。③聚
丙烯酰胺电泳检测: 预电泳时间 30 min，功率为 70
W，取 6 μL扩增产物，在 6%聚丙烯酰胺凝胶中进
行电泳，电泳时间 90 min，功率为 70 W。银染检测。
④引物筛选: 以 36 个马铃薯品种基因组 DNA 为模
板，进行 SSR适宜引物筛选，试验所用的 90 对 SSR
引物由上海生工生物有限公司合成。
1． 2． 3 SSR 标记的数据处理 记录胶板上清晰的
条带，按照点样顺序逐条对多态性带进行比对，在有

差异谱带的位置进行记录，“有带”记作“1”，“无
带”记作“0”，生成“0”、“1”组成的数矩阵，对没有

多态性的条带，只记录每对引物扩增的相同位点总

数。计算相关遗传系数［20］。
多态性条带百分率 ( Percentage of polymorphic

bands，简称 P) : P = ( K /N) × 100%，其中 K 为多态
条带数目，N为扩增出的条带总数。
供试材料的遗传相似系数 ( GS ) 和遗传距离

( GD) :遗传相似系数 GS = 2Nij / ( Ni + N j ) ，其中 Nij

是指材料 i和材料 j共有的片段数目，Ni + N j 指在 2
个材料中出现的片段数目之和;遗传距离 GD = 1 －
GS。根据类平均聚类方法 ( UPGMA ) ，运用 NT-
SYSpc 2． 1 分析软件进行聚类［21］。

2 结果与分析
2． 1 基因组 DNA质量检测

36 个马铃薯品种基因组 DNA 的电泳条带均
匀、清晰，无拖尾现象，说明所提取的 DNA 纯度很
高，完全能满足 SSR分析的要求( 图 1) 。

1 ～ 36 马铃薯品种顺序同表 1，图 2、表 4 同。
The order of 1 － 36 potato varieties as Tab． 1． The same as Fig． 2，Tab． 4．

图 1 供试材料基因组 DNA电泳检测
Fig． 1 Electrophoresis of DNA of tested plants by agarose gels
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2． 2 SSR适宜引物筛选
以 36 个马铃薯品种的基因组 DNA 为模板，从

90 对 SSR引物中筛选出多态性丰富、条带清晰、重

复性好的适宜引物 10 对( 表 2) ，用于品种间的 SSR
比较分析。

表 2 SSR分析所用的引物及其碱基序列
Tab． 2 Primers and their nucleotide sequences used in SSR analysis

引物编号

Primer code
正向引物

Forward primer
反向引物

Reversed primer
STM1106 5'-TCCAGCTGATTGGTTAGGTTG-3' 5'-ATGCGAATCTACTCGTCATGG-3'
STACCA3 5'-AATTCATGTTTGCGGTACGTC-3' 5'-ATGCAGAAAGATGTCAAAATTGA-3'
SSR111 5'-TTCTTCCCTTCATCAGTTCT-3' 5'-TTTGCTGCTATACTGCTGACA-3'
S180 5'-ACTGCTGTGGTTGGCGTC-3' 5'-ACGGCATAGATTTGGAAGCATC-3'
S7 5'-GACTGGCTGACCCTGAACT-3'C 5'-GACAAAATTACAGGAACTGCAAA-3'
POTM1-2 5'-AATAATACTGTGATGCCACAATGG-3' 5'-GTGGCATGTCTTCGAAGGTAC-3'
STINHWI 5'-GGAGTCAAAGTTTGCTCACATC-3' 5'-CACCCTCAACCCCCATATC-3'
STIIKA 5'-TTCGTTGCTTACCTACTA-3' 5'-CCCAAGATTACCACATTC-3'
STU6SNRN 5'-GAAGTTTTATCAGAATCC-3' 5'-ATCACCTCATCAGCAATC-3'
S192 5'-ACTTCTGCATCTGGTGAAGC-3' 5'-GGTCTGGATTCCCAGGTTG-3'

注:引物由上海生工合成。
Note: The adapters and primers were compounded by Shanghai Sangon．

2． 3 SSR扩增结果
利用筛选出的 10 对 SSR 适宜引物，对 36 个马

铃薯品种基因组 DNA 进行 PCR 扩增，结果见表 3。
10 对引物共扩增出 301 个 SSR 条带，其 DNA 片段
长度多在 500 ～ 2 000 bp，平均每个引物扩增出 30． 1
个条带，其中多态性条带 217 个，多态性条带百分率

为 71． 1%，表明供试材料的 SSR多态性丰富。在这
10 对引物中，以引物 STACCA3 和 SSR111 扩增的条
带最多，分别为 35 个和 36 个。供试材料间的 SSR
指纹图谱存在一定差异，用这 2 个引物可以将 36 个
马铃薯品种区别开来( 图 2) 。

表 3 供试材料的 SSR引物及扩增结果
Tab． 3 Primers used in SSR and amplification results of tested plants

引物

Primer
扩增条带数

No． of amplified bands
多态性条带数

No． of polymorphic bands
多态性条带百分率 /%

Percentage of polymorphic bands
STM1106 33 26 78． 8
STACCA3 35 29 82． 9
SSR111 36 30 83． 3
S180 26 20 76． 9
S7 22 12 54． 5
POTM1-2 28 15 53． 6
STINHWI 25 18 72． 0
STIIKA 33 26 78． 8
STU6SNRN 31 21 67． 7
S192 32 20 62． 5
合计 Total 301 217 71． 1

图 2 引物 STACCA3 对 36 份马铃薯材料 DNA的扩增结果
Fig． 2 DNA augmentation result with prime STACCA3(Maker:DL2000)
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2． 4 遗传距离和聚类分析
36 个马铃薯品种间的遗传距离 ( GD) 变幅为

0. 33 ～ 0． 85，平均为 0． 54( 表 4) 。以 GD值 0． 57 为
基准，可将 36 个品种划分为 7 类:第 1 类包括陇薯 3
号、青薯 168、陇薯 7 号、夏坡蒂、陇薯 5 号、水洗红、
费乌瑞它、J07-3、LK99、陇薯 6 号、MH01 共 11 个品

种;第 2 类包括 J07-2、J07-6、J07-8、J07-4、J07-5、J08-
2、J07-7、J07-9、J08-3、J08-4、MH02、MH03、B-2503 共
13 个品种;第 3 类为底西芮、B-AMT;第 4 类只有涩
皮红 1 个品种;第 5 类有克新 1 号、黑美人、紫花白、
J07-1、B-2027 共 5 个品种; 第 6 类为大西洋、J08-1;
第 7 类为 B-1879、BC-1879( 图 3) 。

表 4 供试材料的遗传距离矩阵
Tab． 4 The genetics distance matrix of tested plants

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 21 22 23 24 25 26 27 28 29 30 31 32 33 34 35
2 0． 41
3 0． 45 0． 47
4 0． 46 0． 52 0． 57
5 0． 45 0． 39 0． 48 0． 49
6 0． 76 0． 62 0． 68 0． 76 0． 76
7 0． 41 0． 62 0． 51 0． 52 0． 64 0． 67
8 0． 67 0． 53 0． 55 0． 76 0． 65 0． 55 0． 53
9 0． 48 0． 46 0． 61 0． 67 0． 61 0． 81 0． 54 0． 64
10 0． 42 0． 47 0． 52 0． 49 0． 48 0． 73 0． 51 0． 54 0． 42
11 0． 55 0． 46 0． 47 0． 56 0． 47 0． 75 0． 46 0． 53 0． 55 0． 47
12 0． 45 0． 35 0． 61 0． 44 0． 57 0． 64 0． 64 0． 51 0． 76 0． 39 0． 47
13 0． 63 0． 54 0． 55 0． 65 0． 65 0． 78 0． 63 0． 58 0． 59 0． 55 0． 54 0． 64
14 0． 74 0． 64 0． 61 0． 74 0． 57 0． 71 0． 65 0． 54 0． 61 0． 61 0． 54 0． 68 0． 71
15 0． 46 0． 52 0． 53 0． 46 0． 53 0． 68 0． 56 0． 64 0． 52 0． 53 0． 56 0． 62 0． 56 0． 76
16 0． 54 0． 48 0． 77 0． 65 0． 49 0． 65 0． 62 0． 57 0． 47 0． 63 0． 61 0． 69 0． 52 0． 53 0． 68
17 0． 53 0． 58 0． 56 0． 62 0． 57 0． 84 0． 47 0． 64 0． 47 0． 48 0． 47 0． 74 0． 43 0． 61 0． 53 0． 63
18 0． 57 0． 55 0． 52 0． 53 0． 48 0． 64 0． 56 0． 55 0． 71 0． 39 0． 55 0． 43 0． 69 0． 51 0． 62 0． 54 0． 61
19 0． 45 0． 46 0． 51 0． 56 0． 55 0． 65 0． 54 0． 62 0． 46 0． 47 0． 46 0． 55 0． 58 0． 64 0． 44 0． 52 0． 42 0． 47
20 0． 45 0． 45 0． 49 0． 62 0． 61 0． 71 0． 63 0． 59 0． 52 0． 42 0． 45 0． 49 0． 56 0． 65 0． 61 0． 54 0． 49 0． 49 0． 31
21 0． 42 0． 47 0． 56 0． 53 0． 56 0． 71 0． 55 0． 54 0． 51 0． 52 0． 47 0． 56 0． 51 0． 65 0． 49 0． 53 0． 41 0． 44 0． 37 0． 39
22 0． 51 0． 53 0． 63 0． 51 0． 55 0． 71 0． 57 0． 57 0． 58 0． 67 0． 45 0． 64 0． 62 0． 59 0． 76 0． 41 0． 51 0． 59 0． 41 0． 36 0． 46
23 0． 54 0． 56 0． 49 0． 58 0． 53 0． 74 0． 63 0． 61 0． 57 0． 49 0． 41 0． 62 0． 56 0． 52 0． 55 0． 59 0． 41 0． 45 0． 33 0． 39 0． 31 0． 55
24 0． 56 0． 42 0． 67 0． 52 0． 56 0． 67 0． 54 0． 58 0． 55 0． 51 0． 46 0． 51 0． 54 0． 71 0． 56 0． 48 0． 51 0． 56 0． 35 0． 41 0． 45 0． 36 0． 52
25 0． 74 0． 59 0． 76 0． 68 0． 73 0． 51 0． 83 0． 54 0． 83 0． 66 0． 77 0． 68 0． 71 0． 63 0． 67 0． 59 0． 61 0． 51 0． 55 0． 61 0． 51 0． 64 0． 57 0． 55
26 0． 56 0． 69 0． 55 0． 65 0． 69 0． 61 0． 54 0． 63 0． 51 0． 55 0． 54 0． 73 0． 54 0． 73 0． 56 0． 62 0． 43 0． 56 0． 35 0． 33 0． 44 0． 41 0． 48 0． 42 0． 65
27 0． 62 0． 57 0． 67 0． 56 0． 55 0． 66 0． 57 0． 48 0． 58 0． 58 0． 49 0． 64 0． 57 0． 59 0． 55 0． 46 0． 51 0． 59 0． 49 0． 62 0． 38 0． 43 0． 55 0． 36 0． 59 0． 45
28 0． 61 0． 59 0． 61 0． 67 0． 57 0． 76 0． 64 0． 65 0． 66 0． 71 0． 47 0． 71 0． 56 0． 62 0． 62 0． 49 0． 48 0． 62 0． 59 0． 49 0． 41 0． 45 0． 45 0． 51 0． 46 0． 47 0． 45
29 0． 52 0． 38 0． 39 0． 57 0． 56 0． 56 0． 54 0． 53 0． 59 0． 51 0． 62 0． 51 0． 55 0． 62 0． 61 0． 57 0． 55 0． 47 0． 42 0． 41 0． 43 0． 53 0． 48 0． 58 0． 55 0． 46 0． 62 0． 63
30 0． 51 0． 62 0． 54 0． 59 0． 63 0． 79 0． 53 0． 72 0． 49 0． 58 0． 45 0． 75 0． 57 0． 67 0． 43 0． 69 0． 42 0． 75 0． 49 0． 54 0． 46 0． 56 0． 36 0． 49 0． 63 0． 45 0． 44 0． 58 0． 69
31 0． 62 0． 49 0． 63 0． 56 0． 68 0． 54 0． 57 0． 57 0． 63 0． 54 0． 49 0． 45 0． 62 0． 74 0． 55 0． 66 0． 63 0． 59 0． 45 0． 47 0． 54 0． 48 0． 47 0． 36 0． 64 0． 45 0． 52 0． 68 0． 45 0． 41
32 0． 63 0． 74 0． 64 0． 56 0． 75 0． 68 0． 53 0． 79 0． 69 0． 68 0． 57 0． 65 0． 72 0． 66 0． 51 0． 73 0． 73 0． 65 0． 49 0． 67 0． 67 0． 62 0． 63 0． 53 0． 64 0． 58 0． 62 0． 85 0． 63 0． 43 0． 43
33 0． 63 0． 61 0． 67 0． 55 0． 69 0． 67 0． 57 0． 57 0． 47 0． 58 0． 52 0． 64 0． 62 0． 53 0． 55 0． 44 0． 67 0． 59 0． 61 0． 75 0． 53 0． 61 0． 55 0． 62 0． 65 0． 71 0． 51 0． 64 0． 57 0． 64 0． 61 0． 57
34 0． 71 0． 75 0． 73 0． 59 0． 82 0． 67 0． 72 0． 74 0． 75 0． 73 0． 75 0． 76 0． 72 0． 79 0． 63 0． 73 0． 62 0． 73 0． 65 0． 81 0． 51 0． 83 0． 63 0． 67 0． 64 0． 61 0． 49 0． 73 0． 67 0． 64 0． 71 0． 74 0． 65
35 0． 64 0． 49 0． 65 0． 57 0． 54 0． 78 0． 74 0． 71 0． 71 0． 63 0． 67 0． 67 0． 59 0． 74 0． 66 0． 72 0． 55 0． 67 0． 58 0． 69 0． 68 0． 63 0． 61 0． 69 0． 61 0． 79 0． 68 0． 78 0． 54 0． 62 0． 63 0． 71 0． 64 0． 56
36 0． 53 0． 61 0． 53 0． 54 0． 59 0． 76 0． 68 0． 56 0． 76 0． 68 0． 46 0． 59 0． 78 0． 79 0． 69 0． 81 0． 74 0． 71 0． 66 0． 67 0． 62 0． 61 0． 64 0． 78 0． 72 0． 73 0． 72 0． 65 0． 73 0． 65 0． 67 0． 81 0． 74 0． 76 0． 71

3 结论与讨论
本试验从 90 对 SRR 引物中筛选出适宜于 36

个马铃薯品种基因组 DNA 扩增的引物 10 对，PCR
扩增共得到 301 个清晰稳定的 SSR 条带，其中多态
性条带百分率 71． 1%，表明供试的 36 个马铃薯品
种间均存在一定的遗传差异。在 10 对适宜引物中，
引物 STACCA3 和 SSR111 扩增的 SSR 指纹图谱可
作为 36 个马铃薯品种间鉴别的分子依据。

36 个马铃薯品种间的遗传距离 ( GD) 变幅为
0. 33 ～ 0． 85，平均为 0． 54，其中大于 GD平均值的品
种有 20 个，分别为陇薯 3 号、陇薯 7 号、青薯 168、夏
坡蒂、J07-2、J08-3、J08-4、B-2503、底西芮、B-AMT、涩
皮红、黑美人、克新 1 号、紫花白、J07-1、B-2027、J08-
1、大西洋、B-1879、BC-1879，它们占供试品种的
55. 56%，这可为马铃薯杂交育种亲本选配及杂种优
势预测提供依据。
以遗传距离 0． 57 为基准，将 36 个马铃薯品种
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划分成 7 类，该聚类结果可从 DNA分子水平揭示各
供试品种间的亲缘关系。

图 3 36 个马铃薯品种的 SSR标记的聚类分析
Fig． 3 Dendrogram of Potato cultivars based on SSR
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