
DOI： 10.13430/j.cnki.jpgr.20250328001
植物遗传资源学报 2025， 26 （ 6 ）： 1068-1079
Journal of Plant Genetic Resources

我国甘薯种质资源研究现状及展望
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摘要： 甘薯［Ipomoea batatas （L.） Lam.］作为全球重要的粮食作物，其种质资源的创新与利用对保障粮食安全、提升产业

效益和应对环境挑战具有重要意义。然而，当前甘薯种质资源的研究与利用仍面临诸多问题。首先，甘薯种质资源的收集与

保存尚未完全覆盖其遗传多样性，部分地方品种和野生近缘种面临流失风险；其次，评价体系尚不完善，传统表型鉴定方法效

率较低，难以满足大规模育种需求；此外，尽管分子生物学与基因组学技术发展迅速，但其在甘薯种质资源创新中的应用仍处

于起步阶段，重要性状相关基因的挖掘与利用亟待加强。本文系统综述了甘薯种质资源的研究进展，主要内容包括以下三个

方面：一是甘薯种质资源的多样性、收集与保存现状，分析了现有种质库的覆盖范围及保护策略；二是鉴定与评价技术体系，重

点探讨了表型与基因型相结合的高效鉴定方法；三是新种质的创新与利用，包括远缘杂交、分子标记辅助选择和基因编辑等技

术的最新进展及其在育种中的应用。本文通过总结现有研究成果与不足，旨在为甘薯种质资源的精准鉴定与高效利用提供

参考。
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Abstract：Sweetpotato ［Ipomoea batatas （L.） Lam.］， as a globally important food crop， holds significant 

value in ensuring food security， enhancing industrial productivity， and addressing environmental challenges 

through the innovation and utilization of its germplasm resources. However， current research and utilization of 

sweetpotato germplasm resources still face multiple challenges. Firstly， the collection and conservation of 

germplasm have not yet fully captured its genetic diversity， with risks of losing landraces and wild relatives. 

Secondly， the evaluation system remains incomplete， as traditional phenotypic characterization methods are 

inefficient and inadequate for large-scale breeding demands. Additionally， despite rapid advancements in 

molecular biology and genomics， their application in sweetpotato germplasm innovation is still in its infancy， 

requiring urgent efforts to identify and utilize key trait-related genes. This review systematically summarizes 

recent research progress in sweetpotato germplasm resources， focusing on three key aspects： （1） The diversity， 

collection， and conservation status of sweetpotato germplasm， including an analysis of the coverage and 

preservation strategies of existing germplasm repositories； （2） Identification and evaluation systems and 

technologies， emphasizing integrated phenotypic-genotypic approaches for efficient identification； （3） 
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Innovation and application of novel germplasm， highlighting advances in distant hybridization， molecular 

marker-assisted selection， and gene editing for breeding. By synthesizing current research advancements and 

existing limitations， this review aims to provide critical insights into the precise characterization and optimized 

utilization of sweetpotato germplasm resources.

Key words： sweetpotato；germplasm resources；genetic diversity；evaluation system；innovation & 

application

甘薯［Ipomoea batatas （L.） Lam.］作为全球重

要的粮食作物之一，因其高产、适应性强和营养丰

富而备受关注［1］。根据联合国粮农组织（FAO，

Food and Agriculture Organization of the United 

Nations）统计，2021 年，中国甘薯种植面积约为

220.6万公顷，成为世界上最大的甘薯种植国，占世

界种植面积的 29.80%，产值占世界总产值的

53.80%［2］。甘薯不仅是重要的能量来源，还富含维

生素、矿物质和抗氧化物质，尤其在发展中国家，其

在保障粮食安全和改善营养状况方面发挥着关键

作用［3］。然而，随着全球气候变化、耕地资源减少及

病虫害频发，甘薯生产面临严峻挑战［4］。尽管传统

育种在安全性认可和物种适应性上具有优势，但在

效率、精准度和适用范围上仍存在显著局限［5］。此

外，在长期有针对性的人工选育和自然选择过程

中，甘薯品种间同质性增加，种质资源遗传多样性

降低，限制了甘薯重大品种的培育［6］。因此，如何通

过种质资源的挖掘与创新利用提升甘薯的抗逆性、

产量及营养价值，已成为当前研究的重点。

甘薯种质资源是品种改良和遗传研究的物质

基础，其多样性为育种提供了丰富的基因库［7］。近

年来，随着分子生物学和基因组学技术的快速发

展，甘薯种质资源研究取得了较大进展。全基因组

测序技术的应用为甘薯遗传多样性分析提供了新

视角，而分子标记辅助选择和基因编辑技术则为精

准育种提供了有力工具［8］。与国际先进水平相比，

我国在甘薯种质资源的高效利用和功能基因挖掘

方面仍存在一定差距。本文综述了近年来甘薯种

质资源在收集保存、遗传多样性、基因组学及分子

育种等领域的研究进展，以期为未来甘薯种质资源

创新与利用提供理论依据和实践指导。

1　甘薯种质资源的分布和保存概况

1.1　甘薯种质资源的分类及其分布概况

甘薯种质资源具有丰富的遗传多样性，其分类

和分布情况是研究其遗传背景和利用价值的基础。

根据来源，甘薯种质资源可分为野生种、地方种、引

进种和育成种［9］。野生种质资源主要分布在拉丁美

洲地区，如 Ipomoea trifida和 Ipomoea triloba等近缘

野生种，具有强抗逆性但没有产量［10］；地方种是经

过长期自然选择和人工驯化形成的，适应特定生态

环境，广泛分布于非洲、亚洲和拉丁美洲；甘薯引进

种是指通过国际或地区间交流，从原产地或育种国

家引入到本地种植的甘薯品种，这些品种通常具有

高产、抗病、适应性强或特殊营养成分等特点，例如

日本紫薯Ayamurasaki和Beauregard；育成种则是通

过传统或分子育种手段选育的高产、优质品种，适

应性强，广泛应用于商业化种植。

甘薯种质资源的分布与其起源和传播密切相

关。甘薯起源于中南美洲，随着人类活动和贸易传

播，逐渐扩散到全球各地［11］。拉丁美洲的野生资源

和栽培种质资源极为丰富［7］；非洲是甘薯的重要种

植区，东非和西非的地方品种具有较强的抗逆

性［12］；亚洲则是甘薯的主要生产和消费地区，中国

和印度尼西亚等国拥有大量高产、优质品种［13］；大

洋洲的甘薯种质资源主要集中在巴布亚新几内亚

和太平洋岛屿，以地方种为主［14］。

1.2　甘薯种质资源的收集和保存现状

甘薯种质资源的收集和保存是全球农业资源

保护的重要组成部分，各国和国际机构通过多种技

术手段系统保存了丰富的甘薯种质资源。根据Kim

等［15］在2018年的统计，总部位于秘鲁首都利马的国

际马铃薯中心（CIP，International Potato Center）保存

的栽培种甘薯资源和野生种质资源最多。近年来，

各国和国际机构通过不断努力进一步增加了保存

的资源数目，其中国际马铃薯中心依然是全球甘薯

种质资源保存的重要机构，保存了超过7000份甘薯

属种质资源，包括6000余份栽培种和 1000 余份野

生近缘种，能够应用于全球甘薯育种和遗传改

良 研究［7］。据美国农业部（USDA，United States 

Department of Agriculture）网 站（https：//www. ars-

grin.gov/，2025年 3月 29日访问）信息，目前其下属

的保存机构共有甘薯种质资源2469份，属于109个

种，其中栽培种1725份、野生种744份。另外，美国
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农业部保存的甘薯种质资源包含606份离体克隆材

料和461份以种子形式保存的近缘野生种［16］。中国

作为世界上甘薯种植面积和产量最大的国家，也拥

有丰富的甘薯种质资源，其中国家甘薯种质资源试

管苗库（徐州）和国家甘薯种质资源圃（广州）等单

位保存了3300余份甘薯种质资源，通过国家试管苗

库和田间圃及配套温室大棚等保存设施，系统保存

了地方种、育成种、野生种等不同类型种质资源，很

多材料具有优质、抗逆等特性，为我国甘薯遗传育

种提供了重要材料保障［17］。现有甘薯种质资源的

多样性、系统收集与科学保存，为后续精准鉴定与

深度评价奠定了坚实基础。

2　甘薯种质资源的鉴定与评价体系

甘薯种质资源的鉴定与评价技术体系是指通

过系统化的方法和技术手段，对甘薯种质资源的农

艺性状、品质性状和抗逆性等方面进行全面鉴定和

评价，以发掘具有优良性状（如高产、优质、抗逆性

强等）的种质资源，为甘薯育种、栽培和推广提供科

学依据和材料基础［18］。农艺性状是指甘薯在田间

生长过程中的形态特征、生长发育特性以及产量相

关性状，一般包含叶片形状、叶色、叶主脉色、茎主

色、株型、茎直径、基部分枝和最长蔓长等地上部性

状及薯形、薯皮主色和薯肉主色等地下部性状［18］。

品质性状主要包括可食用部位的干物率（干物质含

量）、胡萝卜素、淀粉、总糖、可溶性糖、花青素、膳食

纤维等营养保健物质的含量［19］。抗逆性是指甘薯

在逆境条件下的适应能力和抗性表现，一般包括生

物逆境（如病虫害）和非生物逆境（如干旱、盐碱、低

温等）［20］。

2.1　甘薯种质资源的鉴定与评价相关标准

我国甘薯种质资源的鉴定评价已形成多层次

标准体系。行业标准NY/T 2429-2013《植物新品种

特异性、一致性和稳定性测试指南 甘薯》规定了甘

薯特异性、一致性和稳定性（DUS，distinctness， 

uniformity and stability）测试的方法指南（https：//

www. nybkjfzzx. cn/RESOURCES/ZBFiles/20155250 

556224.pdf），NY/T 2939-2016《甘薯种质资源描述

规范》系统规定了形态、农艺及品质性状的观测指

标（http：//www.mydoc123.com/p-282793.html），NY/T 

1320-2007《甘薯种质资源鉴定技术规程》则明确了

抗病性（如黑斑病、茎线虫病）和抗逆性田间试验方

法（http：//down. foodmate. net/standard/sort/5/18125.

html），NY/T 402-2016《脱毒甘薯种薯（苗）病毒检测

技术规程》规定了脱毒甘薯种薯（苗）病毒检测技术

的术语定义、检测对象、抽样、检测方法和脱毒种薯

（苗）的质量标准（http：//down.foodmate.net/standard/

sort/15/61650.html）。我国农业农村部种业管理司

提出的 NY/T 2594-2016《植物品种鉴定 DNA 分子

标记法 总则》为甘薯遗传多样性分析提供了标准化

流 程 （http：//down. foodmate. net/standard/sort/5/

48948.html）。地方标准则针对区域特性细化技术

方案，例如湖北省DB 42/T 1438-2018《甘薯品种真

实性鉴定 ISSR 法》规定了甘薯品种真实性鉴定

ISSR 法（http：//down. foodmate. net/standard/sort/15/

59101.html），浙江省杭州市 DB 3301/T 1089-2018

《甘薯脱毒种苗标准化生产技术规程》聚焦脱毒组

培苗的病毒清除与扩繁流程（http：//www.mydoc123.

com/p-1506982.html）。

国际上的相关标准文件相对较少，国际植物遗

传资源研究所与联合国粮农组织联合制定并发布

的《甘薯种质资源描述符》［Descriptors for Sweet 

Potato （Ipomoea batatas）］为性状分类提供了通用

框架［21］。国际马铃薯中心发布的甘薯种质管理技

术指南进一步整合了田间评价与分子标记方法［12］。

然而，标准动态更新与区域适应性差异仍是挑战，

未来需强化基因组学、人工智能辅助表型鉴定等新

技术与现有标准的融合应用。

2.2　农艺和品质性状评价和快速筛选模型的构建

长期以来，甘薯的农艺性状评价主要依赖于田

间试验，即直接观测和测量各种性状，如植株高度、

分枝数、块根形状和大小等［22］。Burbano-Erazo等［23］

建立了一种描述株型和形态的 28个参数和生理生

态参数相结合的评价方法，对生长于不同海拔高度

的34份甘薯基因型进行表征和评估，证实某些农艺

性状能够通过调整生理过程，从而提高甘薯对低海

拔条件的耐受能力。Rosero 等［24］建立了一种基于

多性状、多环境数据的基因型选择方法，使用一个

包含多性状指数（总鲜根产量、商品鲜根产量以及

存活率等）的R工具CropInd评估了119份品种在多

环境评价中的农艺表现。但是目前针对甘薯农艺

性状的快速、高通量的评价筛选办法仍然未见报

道，这可能与受多因素影响、技术不成熟和投入有

限等因素有关。

甘薯的可食用或可加工部位主要包含薯块（薯

肉、薯皮）和茎尖（叶片、叶柄和茎秆）。除薯肉外，

甘薯皮是薯块加工过程中产生的主要副产物，含有

丰富的营养元素、生物活性物质和其他高附加值的
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物质［25］。甘薯茎尖口感较好，富含膳食纤维、蛋白

质、维生素和矿物质［26］。分光光度法被广泛用来测

定甘薯不同部位中大量和微量矿物质、总多酚、总

黄酮、总花青素、类胡萝卜素、淀粉及直链淀粉等的

含量，能够对大量的种质资源特定的品质性状进行

评价筛选［27］。高效液相色谱法能够检测甘薯类

胡萝卜素和花青素等生物化学成分的组成和含

量，对不同品种的甘薯进行评价。基于高效液相

色谱结合质谱（HPLC-MS，high performance liquid 

chromatography-mass spectrometry）的方法，本团队

建立了针对生物化学成分组成和含量的测试体系

或平台，可进一步实现其精确分析［28］。

为实现甘薯品质性状的综合鉴定、评价，服务

于甘薯品质育种，Tang 等［29］基于近红外光谱

（NIRS，near-infrared spectroscopy）检测方法，借助双

优化策略进行近红外光谱建模，建立了 8个最优方

程，包含总淀粉、直链淀粉、可溶性糖、粗蛋白、总黄

酮和总酚含量等营养品质指标，为甘薯块根品质的

高通量分析和今后育种中大规模筛选优异种质提

供了可能（图 1A）。针对菜用型甘薯，Tang 等［30］又

建立了一种快速分析茎尖中基本营养成分（纤维

素、粗蛋白和可溶性糖）和功能成分（绿原酸、总黄

酮含量和总酚）含量的近红外光谱模型，有助于对茎

尖中的营养成分进行高通量分析，从而快速筛选适用

于菜用甘薯生产的优异种质资源（图 1B）。基于

此，Tang等［31］进一步将近红外光谱法与随机森林算

法相结合，建立了快速、准确的综合品质系统性评

分模型，茎尖和根的预测准确率分别为 97% 和

98%，筛选出适用于茎尖菜用和块根用的理想候选

材料（图 1C）。挥发性化合物决定着甘薯的特征香

气，为有效分析甘薯的挥发性化合物，Zhang等［32］通

过优化提取条件，建立了顶空固相微萃取结合气相

色谱-质谱的方法，为评价不同品种挥发性化合物和

筛选气味丰富种质打下了基础，有助于在育种实践

中有针对性地改良甘薯风味。

2.3　抗逆性鉴定与筛选技术体系的建立

传统甘薯抗逆性鉴定与筛选技术体系主要依

赖于田间试验和生理生化分析，这些方法是抗逆性

评价的基石［33］。田间逆境模拟通过人工控制条件

模拟逆境环境（如干旱、盐碱胁迫、病虫害侵染等），

直接观察甘薯的生长表现和产量变化，虽然直观可

靠，但周期长、效率低［34］。生理生化指标测定则通
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过实验室手段测定逆境下甘薯的生理生化响应，如

光合作用效率、叶绿素含量和渗透调节物质等，这

些指标能反映植株的抗逆能力，但成本高、技术要

求复杂，难以大规模应用［35］。

随着生物技术和信息技术的进步，现代高通量

技术体系在甘薯抗逆性评价中逐渐发挥重要作用。

遥感与光谱技术利用无人机或卫星搭载的多光谱、

高光谱传感器，快速获取甘薯田间的生长状况和逆

境响应信息，通过光谱特征分析间接评估甘薯的抗

逆性［36］。自动化表型组学技术通过机器人和成像

平台等对甘薯的生长形态（如株高、叶面积和根系

结构）和生理状态进行无损、连续地监测，结合图像

分析和机器学习算法快速筛选抗逆性强的种质资

源，提高了准确性和生产率［37］。分子标记辅助筛选
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B： 用于快速分析茎尖中基本和功能性成分的NIRS方法的建立，a~f分别表示基本和功能性成分， 烘干和冻干样品的原始近红外光谱图和

主成分分析得分图；C： 核心甘薯种质的定量和定性分析，近红外光谱结合随机森林算法实现了优异种质的快速筛选，

茎尖预测准确率达97%，块根预测准确率达98%

A： The establishment of the near-infrared spectroscopy （NIRS） assay for high-throughput analysis of sweetpotato root quality， a-d indicated the 

original NIRS spectra and principal component analysis （PCA） scores of the hot-air-dried and freeze-dried samples， respectively； B： The 

establishment of the NIRS methodology for rapid analysis of proximate and functional components in the stem tips， a-f indicated the proximate and 

functional components， original NIRS spectra， and PCA scores of the hot-air-dried and freeze-dried samples， respectively；C： The quantitative and 

qualitative analysis of the core sweetpotato accessions，NIRS and a random forest algorithm， enabled rapid screening of superior germplasm， 

achieving prediction accuracies of 97% for stem tips and 98% for roots

图1　甘薯种质资源品质性状评价及筛选技术体系［29-31］

Fig. 1　Evaluation and screening techniques for quality traits of sweetpotato germplasm resources［29-31］
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利用高通量测序技术（简化基因组测序等）开发与

抗逆性相关的分子标记，通过基因分型技术［如竞

争性等位基因特异性聚合酶链式反应（KASP，

kompetitive allele-specific PCR）、芯片检测］对大量

甘薯种质进行快速筛选，缩短育种周期［38］。

新兴技术体系结合了基因组学、基因编辑和人

工智能等前沿技术，为甘薯抗逆性评价研究提供了

新的工具和方法。全基因组测序和转录组分析

技术能够用于挖掘甘薯抗逆性相关基因及其调

控网络［39］。基因编辑技术利用 CRISPR/Cas9 系统

（Clustered regularly interspaced short palindromic 

repeats/CRISPR-associated systems）等基因编辑工具

对甘薯抗逆性相关基因进行定向敲除或修饰，创制

抗逆新种质［40］。人工智能与大数据分析利用机器

学习算法（如深度学习、随机森林）对高通量表型数

据和基因组数据进行整合分析，预测甘薯的抗逆性

表现，构建甘薯抗逆性评价的数字化模型，实现精

准筛选和预测［41］。

2.4　遗传多样性的评价分析

传统的甘薯遗传多样性评价分析主要依赖于

形态学和细胞学标记，如通过观察甘薯的形态特征

（如叶形、花色、薯块形状和颜色等）来评估遗传多

样性，以及利用染色体核型分析和带型分析研究甘

薯的染色体结构和变异［42］。这些方法虽然直观且

操作简单，但易受环境影响，分辨率低，且技术复

杂，难以大规模应用。

分子标记技术是甘薯遗传多样性评价的核心工

具，具有高通量、高分辨率的优势。基于PCR的分子

标记如随机扩增多态性 DNA（RAPD，randomly 

amplified polymorphic DNA）和简单重复序列标记

技术（SSR，simple sequence repeats），以及基于测序

的 分 子 标 记 如 插 入 缺 失（InDel，insertion and 

deletion），为甘薯遗传多样性研究提供了新的工

具［43］。基因组学技术，包括全基因组测序、简化基

因组测序和转录组测序（RNA-seq），为甘薯遗传多

样性研究提供了全新的视角和手段［44］。生物信息

学分析技术在甘薯遗传多样性数据分析中发挥了

重要作用，除了常用的系统发育分析、主成分分析

和聚类分析等方法外，基于测序的基因分型方法多

样性芯片技术（DArTseq，diversity arrays technology 

sequencing）能在不同作物物种中实现高密度单核

苷酸多态性（SNP，single nucleotide polymorphism）

的基因分型，基于逆转座子的插入多态性（RBIP，

retrotransposon-based insertion polymorphism）是研

究植物物种遗传多样性的高通量标记体系［45-46］。基

于已建立的甘薯种质资源鉴定评价技术体系，筛选

出的优良性状转化为育种实践，将成为甘薯种质创

新和利用领域的关键命题。

3　甘薯种质资源的创新与利用

3.1　传统杂交育种技术

基于鉴定筛选出的优异种质，传统杂交育种技

术进一步实现了目标性状的整合。甘薯遗传背景

高度复杂，染色体数较多（2n=6x=90），且存在自交

不亲和现象［47］。传统的杂交育种方法，如不同品系

间的杂交、后代的初步评估以及选择代数，已被广

泛应用于甘薯育种，能够培育出具有产量提升、营

养成分改良、抗性增加的新品种［48］。这些育种成果

为甘薯产业的可持续发展提供了重要支撑，同时也

凸显了传统育种方法在甘薯种质资源创新中的重

要作用。但是传统育种方法存在着劳动密集的缺

点，通常需要评估极为庞大的后代群体。与传统作

物相比，甘薯育种面临着更多的挑战，其高度杂合

的六倍体特性使得杂交后代表型难以预测，育种过

程犹如“开盲盒”。甘薯的交配不亲和性导致杂交

育种中需使用多亲本组合，从而增加了优良亲本鉴

定的难度［49］。此外，甘薯在某些环境中花朵发育不

良和不育现象也增加了育种的难度［50］。这些挑战

和困难制约着甘薯高品质、高抗性新种质的创制，

影响着甘薯产业的发展。

3.2　远缘杂交技术

远缘杂交是指亲缘关系较远或分类学上差异

较大的生物个体之间的杂交，需通过桥梁物种法、

胚拯救技术、体细胞杂交以及分子辅助选择等策略

克服生殖隔离，成功获得具有目标性状的远缘杂

种，是甘薯种质资源创新的重要手段［51］。崔纪超

等［52］借助常规有性杂交技术开展甘薯与木薯远缘

杂交试验，获得的杂交后代外观差、产量低，但是能

够作为育种材料进一步进行种质创新。本团队先后

以徐薯18为母本，分别与 I.grandifolia、I. purpurea、I. 

hederacea、I. muricata、I. lonchophylla等多个野生种

进行种间杂交，成功克服了六倍体栽培甘薯与二倍

体野生种的杂交障碍，分别获得了四倍体、五倍体

种间杂种，并以这些杂种作为桥梁种先后获得了一

系列回交渐渗系［53-55］。邓逸桐等［56］通过 I. trifida

（2X）与 I.trifida（6X）杂交获得了四倍体杂交后代，

并进行倍性鉴定和减数分裂行为研究，以期在细胞

学水平揭示物种的遗传信息，为其在育种上的利用
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提供借鉴。翁宗宽［57］成功获得人工合成三倍体 I. 

tabascana×I.trifida，为人工合成六倍体打下了材料

基础。作为远缘杂交的关键技术手段，体细胞杂交

可用于克服甘薯与其野生近缘种之间的杂交不亲

和性，并将有用和理想的基因从野生近缘种转移到

栽培植物中［58］。例如，Jia等［59］利用原生质体融合技

术获得了徐薯 18 与 I. triloba 的种间体细胞杂种

XT1，其耐旱性和品质得到了提升。远缘杂交为甘

薯种质资源的创新提供了重要途径，未来需要进一

步发掘优良野生资源，开发高效育种技术，并结合

生物信息学与大数据分析等现代生物技术手段，培

育更多高产、优质、抗逆的甘薯新品种。

3.3　分子标记辅助育种技术

分子标记辅助育种是一种高效的现代育种技

术，通过利用与目标性状紧密连锁的分子标记，在早

期世代对目标性状进行选择，从而加速育种进程，提

高育种效率，在甘薯种质资源创新与利用中发挥着

越来越重要的作用［60］。基于 PCR 的分子标记有

SSR、简单序列重复区间分子标记（ISSR，inter-

simple sequence repeats）、相关序列扩增多态性

（SRAP，sequence-related amplified polymorphism）和

KASP分子标记等［61］。这些标记具有多态性高、重复

性好、操作简便等优点，广泛应用于甘薯遗传多样性

分析、遗传图谱构建、基因定位等研究［62］。基于测序

的分子标记有SNP和 InDel等，随着高通量测序技术

的发展，SNP标记以其数量多、分布广、检测效率高

等优势，成为甘薯分子标记辅助育种的主流标记［63］。

分子标记辅助育种在甘薯中的应用主要体现

在目标性状的基因定位与克隆、分子标记辅助选

择、分子标记辅助回交育种以及分子设计育种等方

面。研究发现，SSR或SNP等分子标记被广泛应用

于甘薯遗传多样性分析、起源探究和育种研究，有

助于实现对甘薯高产、优质、抗病等性状的快速筛

选［63-64］。Yang 等［61］基于候选 SNP 的稳定性和多态

性，开发了274个KASP标记，对甘薯种质进行基因

型鉴定，评价其在种质资源评价、遗传多样性和群

体结构分析中的应用价值。Haque 等［65］发现某些

SSR或SNP标记与甘薯块根产量、淀粉含量和抗病

性显著相关。基于构建高密度遗传图谱，Yan等［66］

和Zhao等［67］利用QTL定位和关联分析成功定位了

与甘薯农艺性状、品质性状和商品性等相关的基因

或QTL，可以在早期世代对育种材料进行筛选，显

著提高育种效率。此外，分子标记技术还被用于构

建甘薯核心种质资源库，简化了种质资源的管理和

利用，为高效育种提供了重要平台［68］。

3.4　功能基因的挖掘及其在育种中的应用

在分子标记辅助定位的基础上，功能基因的挖

掘和编辑进一步推动了甘薯育种技术的进步。功

能基因的挖掘与利用是甘薯种质资源研究的核心

内容之一。近年来，基因组学的快速发展在甘薯种

质资源创新与利用中发挥了重要作用，为甘薯育种

和种质资源的保护等提供了强有力的技术支持［69］。

基于此，甘薯的基因组结构、基因功能和进化历史

均被深度解析，大量与块根发育、淀粉合成和抗病

性相关的基因也被挖掘和发现［70］。比较基因组学

研究进一步揭示了甘薯在驯化过程中的遗传变化，

为挖掘优异基因提供了线索［71］。转录组测序技术

和功能基因组学技术的应用有助于鉴定与甘薯块

根发育、品质形成和抗性相关的关键基因。例如，

Zhang等［72］的研究发现甘薯中的 IbMYB1基因调控

叶片和块根中花青素的合成，为培育高花青素品种

提供了基因资源。Zhang等［73］通过代谢组和转录组

的联合分析进一步验证了 IbMYB1基因对花青素积

累的调控作用。Lin等［74］利用RNA-seq技术分析甘

薯在不同环境条件下的基因表达谱，揭示了其响应

逆境或调控品质的分子机制。

上述研究手段结合基因编辑技术，进一步推动

了甘薯种质资源的精准改良，这种精准育种方法不

仅缩短了育种周期，还提高了育种的效率和成功

率。Watanabe 等［75］首次运用 CRISPR/Cas9 技术成

功编辑了花青素相关基因DFR-B，培育出花色突变

的白花品种。Wang等［76］首次在六倍体甘薯中实现

了定点编辑，靶向淀粉生物合成途径基因，获得直

链淀粉含量增加的株系。Yu 等［77］利用 CRISPR/

Cas13技术，通过靶向甘薯褪绿矮化病毒（SPCSV，

sweet potato chlorotic stunt virus）的RNase3基因，有

效抑制病毒RNA的沉默抑制活性，显著提高了转基

因甘薯对甘薯病毒病（SPVD，sweet potato virus 

diseases）的抗性。这些研究表明，在甘薯中实现基

因编辑是可行的。

然而，由于甘薯复杂的倍性结构和庞大的基因

组，基因编辑技术的应用仍处于起步阶段。此外，

甘薯转基因体系较为复杂，通常需借助愈伤组织的

再生过程，通过组织培养的方式来实现转化，转化

周期长，并且这一体系在很大程度上依赖于特定的

基因型。Cao等［78］提出了不受基因型依赖的新型递

送系统 Cut-dip-budding（CDB），将 3~4 周龄的幼苗

切下作为外植体，报告基因或基因编辑载体通过
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A.rhizogenes 传递到切割位点附近的植物细胞中，

数周后形成毛状根，绿色荧光蛋白阳性的根被分

割和培养，以产生转基因阳性或基因编辑的芽，成

功实现甘薯 PDS 基因敲除，获得白化苗（图 2A）。

同时，Zhang等［79］提出了一种无需组培的快速转基

因操作方法，为甘薯遗传转化提供了另一种选择

（图 2B）。这两种转化体系均具备快捷简便的特

点，解决了甘薯转化体系复杂且周期长的问题，为

甘薯的分子育种工作带来了便利与突破。随后，

Xiao 等［80］挖掘出适合作为甘薯遗传模式系统的

二倍体野生种小薯，公布了小薯完整无间隙的

（T2T，telomere-to-telomere）基因组，并开发了简单

高效的遗传转化体系（图 2C）。唐维等［81］克隆出

甘薯 U6 启动子，提高了基因编辑效率。以上研

究不仅为甘薯及其野生近缘种利用 CRISPR/Cas9

基因编辑技术创制优良新种质打下了坚实基础，

也为甘薯的遗传改良和分子育种提供了新的思路

和方法。

4　总结与展望

甘薯种质资源的研究在过去几十年中取得了

显著进展，从种质资源的多样性研究、收集保存到

评价筛选技术体系的完善，再到分子生物学与基因

组学技术的应用，为甘薯育种和产业发展提供了重

要支撑。然而，目前我国甘薯种质资源研究仍面临

三大核心挑战：地方品种和野生近缘种的收集保存

体系存在显著缺口，遗传多样性覆盖不足导致种质

流失风险加剧；表型-基因型协同鉴定技术尚未贯

通，传统评价方法效率低下；其三，分子育种技术受

限于六倍体基因组复杂性和遗传转化周期长等问

Hairy root formationExplants preparation Agrobacterium infection

Planting of transformed shoot
Shoot formation from
positive root segment

Exposure of

positive root

Positive root seqment

Transgenes

Donor plant Inoculation Propagated as

storage roots

Planted in field

undernatural conditions

Storage root

foremation

Plants with the

transgenes

Complete engineered

plant

1 d 7 weeks 2 weeks

SGSG

SCSC

A

C

B

A： Cut-dip-budding传送系统的操作流程； B： 利用根瘤农杆菌一步法生成可遗传的转基因甘薯流程； C： 甘薯（小薯）的简单遗传模型系统， 

小薯的叶片、花、种子和膨胀根形态及膨胀根横切面的显微观察； SG： 淀粉粒， SC： 次生形成层； 比例尺 = 1 cm

A： The workflow of cut-dip-budding delivery system； B： The overview of one-step generation of heritable genetically modified sweetpotato with 

Agrobacterium rhizogenes； C： The simple genetic model system for sweetpotato， Xiaoshu； Morphology of the leaves， flowers， seeds， and swollen 

roots of Xiaoshu， and microscopic observation of cross sections of the swollen roots； SG： Starch granules， SC： Secondary cambiums； Scale bar = 1 cm

图2　甘薯种质资源遗传转化技术体系［78-80］

Fig. 2　Genetic transformation technology system of sweetpotato germplasm resources［78-80］
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题，规模化应用仍处于瓶颈阶段。未来，应加强种

质资源的收集与保存，完善精准鉴定与评价技术体

系，深化基因组学与功能基因研究，推动基因编辑

与分子设计育种，同时加强国际合作与多学科交

叉，为甘薯产业的可持续发展提供强有力的科技支

撑。通过不断创新与突破，我国甘薯种质资源研究

将为全球粮食安全和农业可持续发展做出更大

贡献。
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