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基于 InDel标记分析305份中国甘薯
登记品种遗传多样性
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摘要： 对甘薯育成品种进行亲缘关系评价，是了解其遗传背景并有效利用种质资源的重要前提。利用本课题组前期开发

的 23 对 InDel 引物对 305 份中国甘薯登记品种进行基因型分析，共扩增出 56 个条带，其中 53 个条带具有多态性，多态率达

94.6%。多态信息量（PIC）、Nei′s 遗传多样性指数（H）、观测杂合度（Ho）和期望杂合度（He）的平均值分别为 0.4098、0.4451、

0.6003、0.4460。群体结构分析表明，群体数在K=2时ΔK达到最大值，K=4时有个小高峰；北方薯区和长江流域薯区在2个组

群内均匀分布，南方薯区大部分（72.97%）汇聚在组群2。主坐标分析（PCoA）中南方薯区有部分汇聚，整体没有划分出明显的

簇群。聚类结果将群体划分为4个主要类群，北方薯区和长江流域薯区的品种在类群 I、II、III和 IV中均匀分布，南方薯区主要

（77.03%）集中于类群 IV，这一聚类结果与群体结构研究、主坐标分析基本一致。通过系谱分析筛选出登记品种的13个主要亲

本材料，各育种单位存在重复利用亲本进行正反交培育的情况。本研究将分子标记结果与系谱信息相结合，初步表明中国甘

薯登记品种的亲缘关系较近，遗传背景狭窄，为甘薯的种质创新、新品种选育提供参考。
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Abstract：Evaluating the genetic relationship of sweetpotato varieties is an important prerequisite for 

understanding their genetic background and effectively utilizing germplasm resources. Using 23 pairs of InDel 

primers developed by our research group， genotype analysis was conducted on 305 registered sweetpotato 

varieties in China. A total of 56 bands were amplified， of which 53 bands were polymorphic， with a 

polymorphism rate of 94.6%. The average values of polymorphic information content （PIC）， Nei's genetic 

diversity index （H）， observed heterozygosity （Ho）， and expected heterozygosity （He） are 0.4098， 0.4451， 
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0.6003 and 0.4460， respectively. Group structure analysis indicates that ΔK reaches maximum at the number of 

groups K=2， with a small peak at K=4. The northern and Yangtze River sweetpotato zone are evenly 

distributed within the two groups， while the majority （72.97%） of the southern sweetpotato zone converge in 

group 2. The principal coordinate analysis （PCoA） shows that there is some convergence in the southern 

sweetpotato zone， but there is no clear cluster division overall. The clustering results divided the population 

into four main groups. The varieties in the northern sweetpotato zone and the Yangtze River sweetpotato zone 

were evenly distributed in groups I， II， III and IV， while the southern sweetpotato zone （77.03%） was 

mainly concentrated in group IV. This clustering result is basically consistent with population structure 

research and principal coordinate analysis. Genealogy analysis identified the main parental materials of 13 

registered varieties， and there was a situation of repeated use of parents for forward and reverse breeding in 

each breeding unit. This article combines molecular marker results with pedigree information， preliminarily 

indicating that the registered varieties of sweetpotatoes in China have close genetic relationships and narrow 

genetic backgrounds， providing reference for germplasm innovation and new variety selection of 

sweetpotatoes.

Key words： sweetpotato；registered variety；InDel；genetic diversity；population structure

甘薯（Ipomoea batatas （L.） Lam.，2n=6x=90）是

继小麦、水稻、玉米、马铃薯、大麦、木薯之后的世

界第七大粮食作物，在粮食安全方面发挥着突出

的作用［1］。甘薯的根、茎和叶富含类胡萝卜素、花

青素、多酚和维生素等物质，良好的药用价值和营

养价值逐渐被人们认识和喜爱，促进了甘薯的生

产和消费［2］。世界粮农组织（http：//www.fao.org/

faostat/en/）统计数据显示，2021 年全球甘薯种植

面积和产量分别为 741 万公顷和 8886.79 万吨，中

国是世界上最大的甘薯生产国，甘薯种植面积为

220.61 万公顷，产量为 4783.49 万吨，分别占全球

甘薯种植面积和产量的 29.77% 和 53.83%。为服

务于我国甘薯育种研究，了解育成种亲缘关系和

遗传背景，对中国甘薯登记品种的遗传多样性进

行评估十分必要。

作为农业的“芯片”，种业持续健康发展是一个

国家粮食安全的前提条件。2017年中国开始实施

《非主要农作物品种登记办法》，登记目录包括薯类

作物、油料作物、糖料、蔬菜、果树、茶树、热带作物，

其中甘薯位列其中［3］。通过公开的登记品种信息平

台和规范化的种质资源保存体系，建立种业信用体

系和可追溯体系，促进种业持续健康的发展。种质

资源的收集、保存、鉴定和利用是拓宽作物遗传多

样性的基础，遗传背景信息的揭示有助于促进甘薯

育种的研究发展。

分子标记技术的应用不受植物的生长环境、时

期和器官影响，可从基因组水平揭示其遗传背景，

已成为作物遗传研究的有力工具［4］，包括 SSR、

ISSR、AFLP、SNP 和 插 入/缺 失（InDel，insertion-

deletion ）等标记。InDel标记是新开发的第三代分

子标记技术之一，广泛分布于整个基因组中，具有

良好的共显性、稳定性、多态性和高重复性等特点，

可应用于植物的遗传多样性分析、亲缘关系测定、

遗传图谱构建、品种鉴定和核心种质筛选等［5-6］。

Jin等［7］利用56个 InDel标记有效检测了324份

番茄自交系的遗传变异，证明了自交系在杂种优势

群体发育方面具有多样性。Noda等［8］开发的 InDel

标记，可以对柑橘的 3种不同基因型（2种纯合子和

1种杂合子）进行区分，有效地揭示柑橘品种遗传结

构信息和鉴定杂交种，为简便、快速的柑橘品种鉴

定提供了依据。Sahu等［9］利用42个 InDel多态性标

记分析了印度恰蒂斯加尔邦190个水稻地方品种之

间的亲缘关系、群体结构和遗传多样性，并基于

InDel分子指数法将水稻地方品种进行了籼稻和粳

稻基因型划分。Zhang等［10］基于重测序，开发并验

证了藜麦的 85 个 InDel 二态标记，对 129 份材料进

行了基因分型，结合群体结构、系统发育树和主成

分分析，确认安第斯高原型藜麦和智利沿海型藜麦

之间存在显著的遗传分化。

InDel标记成功地应用于许多作物的遗传研究，

但在甘薯的遗传多样性分析中鲜有报道。因此本

研究利用课题组通过重测序设计开发的23对 InDel

引物，对 305份中国甘薯登记品种进行遗传多样性

分析和群体结构研究，评估其亲缘关系和遗传背

景，为进一步了解中国甘薯育成种遗传背景打下基

础，为未来新品种选育提供参考，并验证 InDel分子
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标记在甘薯遗传多样性分析中的适用性。

1　材料与方法

1.1　试验材料

本研究所用的305份试验材料取自国家甘薯种

质资源试管苗库（徐州）收集保存的国家登记品种

标样，其中安徽 4 份、北京 4 份、河北 28 份、河南 13

份、吉林2份、江苏47份、辽宁7份、山东32份、山西

9份、陕西 3份、湖北 9份、重庆 20份、四川 34份、浙

江7份、湖南5份、贵州2份、江西5份、福建53份、广

东 10份、广西 9份、海南 2份，涉及中国 21个省（自

治区）。根据305份材料的地理分布，以甘薯的传统

种植区域［11］划分为北方薯区 129份、长江流域薯区

102 份 和 南 方 薯 区 74 份（详 见 https：//doi. org/

10.13430/j.cnki.jpgr. 20230928002，附表1）。

1.2　DNA提取、PCR扩增和荧光毛细管电泳

采集甘薯试管苗2个月苗龄的嫩叶放入装有钢

珠的 1.5 mL离心管，浸入液氮 5 s取出后摇晃至样

品呈粉末状，采用改良的CTAB法［12］提取DNA，并

使 用 NanoDrop 1000 （Thermo Fisher Scientific， 

Wilmington，DE，美国）检测 DNA 样品的浓度和质

量，将DNA样品稀释至 50 ng/µL的工作液浓度，放

入-20 ℃保存备用。PCR 总反应体系为 10 µL，含

5 µL 的 2×Taq Mix （CWBIO，江苏泰州 ）、正向引物

0.1 µL、M13 通用引物 0.4 µL、反向引物 0.5 µL、

DNA模板1.0 µL和3 µL无菌水。PCR扩增程序为：

94 ℃预变性 5 min；94 ℃变性 30 s，55 ℃退火 30 s，

72 ℃延伸 40 min，35个循环；72 ℃再延伸 5 min，最

后在 4 ℃条件下保存 5 min。PCR产物通过荧光毛

细管电泳进行分离，仪器为 ABI 3730XL DNA 

analyzer （Applied Biosystem）。23对引物由本课题

组Xiao等［13］根据314份甘薯重测序数据开发设计，

上 海 生 工 有 限 公 司 合 成（详 见 https：//doi. org/

10.13430/j.cnki.jpgr. 20230928002，附表2）。

1.3　数据分析

目前遗传群体研究的数据分析软件大多服务

于二倍体，作为六倍体的甘薯在遗传分析中遇到了

挑战，难以确认的遗传模式也使得分析更加复杂，

对科研人员来说，分子标记数据的“二倍体化”成为

一种选择［14］。

本研究使用 GeneMarker v2.2.0 软件读取毛细

管电泳结果，无峰为 0，有峰为 1，获得 0/1 数据库。

用 POPGENE 1.32 版软件［15］计算得到等位基因数

（Na）、有效等位基因数（Ne）、Nei′s 遗传多样性指

数（H）、观测杂合度（Ho）和期望杂合度（He）6个遗

传多样性参数，并使用PIC_CALC软件计算得出引

物的多态信息量（PIC，polymorphism information 

content）。

利用Structure2.3.4［16］对 305份中国甘薯登记品

种进行群体结构分析，设置群体数K值范围 1~10，

运行10次，Length of buinin period 设置为10000；重

复次数设置为 10000。将结果文件上传到Structure 

Harvester 在线软件（http：//taylor0.biology.ucla.edu/

structureHarvester/），确定最可能的 K 值。采用

GenAlex 6.503 版软件［17］进行主坐标分析（PCoA，

principal co-ordinates analysis），Origin 软件绘制三

维散点图。

0/1数据库导入Darwin软件选择 Jaccard计算方

式获得遗传距离矩阵，将矩阵导入MEGA 11选择邻

接法 （NJ，neighbor-joining）构建进化树得到初始的

聚类结果，用进化树美化网站（iTOL，interactive tree 

of life）在线平台（https：//itol.embl.de）对系统发育树

进行注释。

系谱分析使用的亲本数据主要从中国种业大数

据平台（http：//202.127.42.47：6010/index.aspx）获取，

并利用Cytoscape3.10.1软件绘制网络系谱图［18］。

2　结果与分析

2.1　InDel引物多态性和遗传多样性分析

利用 23 对 InDel 引物对 305 份材料进行分析，

扩增共获得56个条带，其中53个具有多态性，多态

率达 94.6%。每对引物的条带数为 2~4条，平均 2.3

条，呈现出良好的二态性，其中引物F8-7和F12-4得

到的多态性条带最多，为 4 条（详见 https：//doi.org/

10.13430/j.cnki.jpgr. 20230928002，附表2）。

遗传多样性分析的结果显示（表 1），每个位点

有效等位基因数在 1.1963~2.9353 个之间，平均为

1.8614 个。Nei′s 遗传多样性指数（H）、观测杂合

度（Ho）、期望杂合度（He）和多态信息量（PIC）4

个参数中，引物 F8-1 的整体数值最小，分别为

0.1641、0.1738、0.1643、0.2215，引物 F9-1 的整体数

值较大，分别为 0.6593、0.7317、0.6609、0.5865，4个

参数的平均值分别为 0.4451、0.6003、0.4460 和

0.4098。结果表明，23 对 InDel 引物能得到良好的

遗传多样性参数，适用于 305 份甘薯材料的遗传

多样性评价。
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表1　305份中国甘薯登记品种的遗传多样性参数

Table 1　Genetic diversity parameters of 305 registered sweetpotato varieties in china

引物编号

Primer code

F1-4

F2-2

F3-1

F4-1

F4-3

F5-2

F5-3

F5-4

F6-5

F8-1

F8-7

F9-1

F9-3

F10-5

F10-7

F11-4

F11-7

F12-1

F12-4

F14-2

F14-5

F15-3

F15-5

平均值  Mean value

等位基因数

Na

3

2

2

2

2

2

2

2

2

2

3

3

2

2

2

3

2

3

3

2

2

2

2

2.2607

有效等位基因数

Ne

2.0211

1.6593

1.9146

1.6405

1.9201

1.9029

1.5278

1.5979

1.9936

1.1963

2.3390

2.9353

1.9922

1.9659

1.9623

2.1643

1.6129

1.6004

1.9652

1.4740

1.4997

1.9997

1.9274

1.8614

Nei′s遗传多样性

指数

H

0.5052

0.3973

0.4777

0.3904

0.4792

0.4745

0.3455

0.3742

0.4984

0.1641

0.5725

0.6593

0.4980

0.4913

0.4904

0.5380

0.3800

0.3752

0.4912

0.3216

0.3332

0.4999

0.4812

0.4451

观测杂合度

Ho

0.9860

0.2812

0.7888

0.3262

0.7500

0.7741

0.4441

0.4984

0.9097

0.1738

0.8643

0.7317

0.9175

0.2562

0.8086

0.8571

0.1566

0.4440

0.4379

0.4026

0.4224

0.8152

0.7599

0.6003

期望杂合度

He

0.5061

0.3981

0.4785

0.3911

0.4800

0.4753

0.3460

0.3748

0.4992

0.1643

0.5739

0.6609

0.4989

0.4922

0.4912

0.5393

0.3810

0.3759

0.4920

0.3221

0.3338

0.5007

0.4820

0.4460

多态信息量

PIC

0.4265

0.5402

0.3711

0.3399

0.3733

0.3708

0.3369

0.3444

0.3748

0.2215

0.6016

0.5865

0.3748

0.3720

0.3736

0.5547

0.4924

0.4997

0.4698

0.3247

0.3294

0.3750

0.3720

0.4098

PIC：Polymorphism information content
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2.2　群体结构分析和主坐标分析

根据贝叶斯算法将群体数的K值设置为1~10，

LnP（D）随着K值的增加逐渐上升，无明显拐点，无

法确定最佳群体数（图 1A）。用ΔK确认最佳数目，

在K=2时达到最大值，并在K=4有个小高峰，根据

K=2将 305个品种划分为 2个组群（图 1B）。组群 1

共有 139份材料，其中北方薯区 64份，长江流域薯

区 55 份，南方薯区 20 份；组群 2 共有 166 份材料，

其中北方薯区 65 份，长江流域薯区 47 份，南方薯

区 54 份（图 1C）。群体结构结果显示，北方薯区和

长江流域薯区在两个组群内几乎均匀分布，而南方

薯区品种大部分（72.97%）汇聚在组群 2中，少部分

（27.03%）在组群1。在本研究的305份品种中，Q值

以 0.6 为界限［19］，Q≥0.6的 229份品种遗传组成相对

单一，遗传相似性较高，而Q<0.6的76份品种具有混

合来源，材料之间存在一定的基因交换和渗透频率。

A为不同假设种群的LnP（D）平均值；B表示不同假设群体的ΔK值；C显示K=2和K=4时的Q值，

横坐标每条竖线代表一份种质

A represents the average value of LnP （D） for different hypothetical populations；B represents different hypothetical groups ΔK value；C displays the 

Q values at K=2 and K=4， with each vertical line on the horizontal axis representing a germplasm

图1　305份中国甘薯登记品种的群体结构图

Fig. 1　The population structure map of 305 registered sweetpotato varieties in china
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在主坐标分析中（图2），3个主坐标分别解释了

11.08%、10.31%和9.29%的分子变异，总计30.68%。

坐标内南方薯区有部分汇聚，但整体各个品种分散

较为均匀，没有划分出明显的簇群，与群体结构研

究结果基本一致。

2.3　聚类分析

305份材料的遗传距离矩阵结果显示，种质间遗

传距离最小为0.1111，遗传距离最大为0.6977，平均

遗传距离为0.3624。利用MEGA11软件计算不同薯

区间甘薯登记品种的遗传差异（表2），结果显示南方

薯区和北方薯区甘薯登记品种的遗传距离最大

（0.373），长江流域薯区和北方薯区次之（0.370），南

方薯区和长江流域薯区遗传距离最小（0.360）。

根据 305份中国甘薯登记品种的Nei′s遗传距

离构建系统发育树（图 3）。图中将材料划分为 4个

类群（I、II、III、IV），类群 I有 40份材料，类群 II有 74

份材料，类群 III 有 17 份材料，类群 IV 有 174 份材

料，50%以上的材料被汇聚在类群 IV中。北方薯区

和长江流域薯区品种在类群 I、II、III和 IV中分布较

为均匀，而南方薯区品种大部分（77.03%）集中在类

群 IV 中，各个薯区的品种聚类分布与群体结构研

究、主坐标分析结果基本一致。

2.4　系谱分析

甘薯登记品种的主要育种方式为定向杂交、集团

杂交等，将登记品种的亲本数据进行整理，以5个及以

上品种的亲本为标准，筛选出13个登记品种的主要亲

本材料（表3）。其中徐薯18、浙薯13和龙薯9号是用

作培育登记品种最多的3个亲本，由它们作为亲本分

别培育出19个、12个和10个品种，且普遍作为母本利

用，徐781、渝紫薯7号和Y-6则更多作为父本利用。

网络系谱图可清晰地展示登记品种间亲缘关

系以及主要亲本（图 4），也揭示了育种单位有重复

利用同一个亲本材料进行正反交培育的情况，如渝

紫薯 7号培育出宁紫薯 6号、宁紫薯 7号和宁紫薯 8

号等5个品种；南薯99培育出苏薯16号、苏薯17号

和苏薯 24等 5个品种；龙薯 9号培育出龙薯 31号、

龙薯116和龙薯599等7个品种。

图2　305份中国甘薯登记品种的主坐标分析

Fig. 2　Principal coordinate analysis of 305 registered sweetpotato varieties in China

表2　三大薯区甘薯品种间遗传距离

Table 2　Genetic distance of sweetpotato varieties in three different sweetpotato zones

薯区

Sweetpotato planting zones

北方薯区Northern sweetpotato zone

长江流域薯区Yangtze River sweetpotato zone

南方薯区Southern sweetpotato zone

北方薯区

Northern sweetpotato zone

0.370

0.373

长江流域薯区

Yangtze River sweetpotato zone

0.360

南方薯区

Southern sweetpotato zone
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使用 iTOL在标签部分进行颜色编码；蓝色、红色和绿色分别代表北方薯区、长江流域薯区和南方薯区；品种编号同附表1

Use iTOL to color code the label section；Blue， red and green representing the northern sweetpotato zone， the Yangtze River sweetpotato zone and 

the southern sweetpotato zone， respectively；The variety number is the same as schedule 1

图3　305份中国甘薯登记品种系统发育树

Fig. 3　The phylogenetic tree of 305 registered sweetpotato varieties in China

表3　甘薯登记品种的13个主要亲本材料

Table 3　13 main parental materials for registered sweetpotato varieties

序号

Number

1

2

3

4

5

6

7

8

9

10

11

12

13

材料名称

Material name

徐薯18

浙薯13

龙薯9号

徐薯781

金山57

渝紫薯7号

Y-6

绫紫

岩薯5号

广薯87

苏薯8号

冀薯21-2

南薯99

材料来源

Material source

江苏徐淮地区徐州农业科学研究所

浙江省农业科学院作物与核技术利用研究所

龙岩市农业科学研究所

国际马铃薯中心

福建农林大学

西南大学

河北省农业科学院粮油作物研究所

日本

龙岩市农业科学研究所

广东省农业科学院作物研究所

南京市农业科学研究所

河北省农业科学院粮油作物研究所

南充市农业科学院

母本数

Female parent quantity

15

10

6

3

6

3

2

6

4

4

4

5

3

父本数

Male parent quantity

4

2

4

5

2

5

5

1

2

1

1

0

2

共计

Total

19

12

10

8

8

8

7

7

6

5

5

5

5
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3　讨论

本研究基于本课题组甘薯基因组重测序开发

的 InDel标记进行中国甘薯登记品种遗传多样性分

析，23 对 InDel 引物能够完全区分开 305 个甘薯品

种，并表现出较高的多态性和良好的遗传多样性参

数。本研究 InDel标记具有2个或3个等位基因，呈

现出良好的二态性，与 Liu 等［20］在二倍体番茄和

Zhang［10］在四倍体藜麦的发现相似，验证了 InDel标

记在甘薯遗传多样性分析中的适用性。

基于 InDel标记的 305份中国甘薯登记品种材

料平均遗传距离为0.3624，略高于赵路宽等［21］ 利用

28对SSR引物对115份甘薯登记品种进行遗传多样

性分析得到的平均遗传距离 0.3126，明显低于中国

甘薯地方品种的遗传距离0.564［22］，引进种0.552［23］，

表明中国甘薯的育成种遗传距离低于地方品种和

引进种，这可能与育成种亲本选择有关。Liu等［24］

利用 30 对多态性高的 SSR 引物对 617 份甘薯材料

（包括地方品种、育成品种和引进种）进行遗传多样

性分析也得出类似结论。在不同薯区之间的遗传

距离中，北方薯区与南方薯区遗传距离最远，长江

流域薯区与南方薯区遗传距离最近，这可能与生态

区距离及选育亲本亲缘关系有关，也为下一步甘薯

育种亲本的选择提供参考。

群体结构分析、系统发育分析和主坐标分析是

进行种质资源遗传多样性分析、亲缘关系和遗传背

景研究的有效手段，是种质资源保护和有效利用的

重要依据［25］。本研究结果显示，北方薯区和长江流

域薯区在聚类中均匀分散，聚类模式与其地理来源

无明显相关性，可能与中国各省份间甘薯材料的频

繁交换利用有关。南方薯区则出现材料的汇集，利

用系谱信息进一步分析发现，南方薯区的74份材料

中，来自福建的有53个品种，且较多利用金山57、龙

薯9号、岩粉1号和岩薯5号等材料作为亲本定向杂

交或集团杂交，导致福建甘薯育成种遗传距离较

近，与相关研究结果一致［26］。在育种工作中，优良

亲本得到跨区域的交流使用，加快了新品种培育的

速度，但同一亲本的重复利用往往会导致新品种的

遗传多样性降低，甚至无法获得重大品种的突破。

从网络系谱图可看出材料之间存在的直接或

间接亲缘关系，是登记品种遗传背景狭窄的直观体

现。将系谱信息与基因组信息对照，亲本及其子代

在聚类图中出现汇集，两者得到进一步的相互验

证，据此可将集团杂交和自然杂交中无法确认的父

本信息，通过遗传距离得到的聚类结果进行推断，

完善材料的系谱信息［27］。本研究也存在系谱关系

中较近而聚类中遗传距离较远的情况，可能是因为

甘薯的基因型复杂或存在需要进一步考证的亲缘

关系。在后续的育种工作中应该将系谱信息与基

因组信息相结合进行亲本的选择，从而正确评估材

料的遗传距离。

在 甘 薯 登 记 品 种 中 ，没 有 Nancy Hall 和

Okinawa 100 的直接子代，但大部分材料与其存在

亲缘关系［28-29］，如培育得到的大品种徐薯 18、遗字

138等，作为其衍生的骨干亲本影响着我国甘薯育

种的发展，然而有限亲本的使用是导致甘薯育成品

种遗传背景狭窄的重要原因［30］。因此，在甘薯育种

中应重视地方品种、国外引进种和近缘野生种的利

用，这将是培育大品种和提高我国甘薯遗传多样性

的重要途径。
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