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摘要：为了选育抗晚疫病、高产、优质的马铃薯新品种，本试验以ＣＩＰ引进晚疫病抗性强的材料３８８６７６．１为母

本，以克新２３为父本进行杂交，获得杂种Ｆ１群体，并利用ＳＳＲ分子标记技术对优良株系进行ＤＮＡ鉴定。结

果表明：结合植株形态、单株产量、淀粉含量等农艺性状进行评价，选育出综合性状优异的品系７和品系８。

利用筛选出的２对ＳＳＲ特异性引物，对９个品系及其亲本的基因组ＤＮＡ进行扩增，建立了新品系的ＳＳＲ指

纹图谱，可进一步促进马铃薯品种快速鉴定。
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　　马铃薯已超过玉米成为继水稻、小麦之后的

世界第三大粮食作物，中国马铃薯的总产量和种

植面积均居世界第一位［１２］。黑龙江省是我国重

要的种薯和商品薯生产基地之一，但近年来由于

马铃薯连作和气候影响，马铃薯晚疫病和疮痂病

较重，导致产量和品质低下，亟需培育抗病性强、

适应性广的马铃薯优良品种。

以往马铃薯杂交后代真实性鉴定多采用田间

植物学形态观察和农艺性状测定相结合的方法，

其不足之处是鉴定周期长、工作量大、易受环境条

件影响［３］。ＳＳＲ分子标记具有重复性好、多态性

丰富、稳定性高等优点，已广泛应用于植物的基因

定位、分子遗传连锁图谱构建、遗传多样性分析、

品种鉴定及分子标记辅助育种等方面［４７］。

为了选育高产、优质、抗病性强的马铃薯新品

种，根据亲本互补和遗传背景差异大的选配原则，

本试验用引自国际马铃薯中心的广谱抗病性强的

四倍体材料ＣＩＰ３８８６７６．１为母本，国内育成的产

量高、品质好、薯形好的马铃薯品种克新２３为父

本，配制杂交组合，获得Ｆ１群体，利用ＳＳＲ分子标

记技术对优良株系进行ＤＮＡ指纹鉴定，为下一

步马铃薯新品种的育成及其鉴定提供分子依据。

１　材料与方法

１．１　材料

试验材料为ＣＩＰ３８８６７６．１×克新２３杂交组

合中选育出的９个优异品系及其双亲，由黑龙江

省农业科学院克山分院马铃薯育种所提供。

１．２　方法

１．２．１　试验设计　试验采用随机区组设计，３次

重复，于２０１９年５月４日播种在黑龙江省农业科

学院克山分院试验地进行，双行区，行长６ｍ，株

距０．３ｍ，垄距０．８ｍ，每个品系种植４０株。试验

区选择地势平坦，土质疏松，排水良好的地块，施

肥及田间管理采用当地大田管理方式。

１．２．２　调查项目及方法　调查记录各品系的全

生育期天数。在盛花期，每小区随机取１０株，调

查各品系的株
!

、主茎数、晚疫病抗性等性状指

标。生育期：马铃薯从出苗到成熟的天数。株高：

生长期间马铃薯从土壤表面到主茎顶端的高度。

主茎数：种薯芽眼或直接从地下长出形成茎的

数量。

收获时调查记录各品系薯块的表型特征，包

括薯块皮色、薯块肉色、薯形、芽眼深浅、淀粉含

量。收获时每小区随机取１０株进行单株测产。

统计各单株的结薯数，并记录大中薯、小薯的重量

及数量，其判定标准［８］为：大中薯＞１５０ｇ、７５ｇ≤

中薯≤１５０ｇ小薯＜７５ｇ，商品薯率为单株大

中薯数量占单株结薯总数的百分率，商品薯

率（％）＝（单株大中薯数／单株结薯数）×１００。测

定时除去小区内腐烂的马铃薯块茎。块茎淀粉含

量采用水比重法测定。

１．２．３　基因组ＤＮＡ提取与检测　在苗期，随机

取９个马铃薯品系及其亲本的幼嫩叶片约１ｇ，采

用ＣＴＡＢ法提取基因组ＤＮＡ，用１％琼脂糖凝胶
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电泳检测ＤＮＡ纯度，保存于－２０℃冰箱中备用。

１．２．４　ＳＳＲ分析　ＳＳＲ反应体系和程序参照李

建武的方法［９］。ＰＣＲ反应程序为：９５℃预变性

５ｍｉｎ；９５℃变性３０ｓ，５５℃退火４０ｓ，７２℃延伸

１ｍｉｎ，３５个循环；７２℃延伸１０ｍｉｎ，随后冷却到

４℃。ＰＣＲ扩增产物用８％变性聚丙烯酰胺凝胶

电泳检测，对各引物扩增出的ＳＳＲ等位基因多态

性条带和总条带数进行统计。ＰＣＲ引物来源是

从ＮＣＢＩ网站上公布的马铃薯ＳＳＲ特异性引物

中选取的，引物来源详见参考文献［９１０］，委托上

海生工生物工程有限公司合成。

２　结果与分析

２．１　植株田间性状与块茎性状

由表１可知，９个品系植株株高为６０．１～

７０．９ｃｍ，介于父本和母本之间，株高最高的是品

系 １，为 ７０．９ｃｍ，株高最矮的是品系 ６，为

６０．１ｃｍ。植株主茎数为５．２～７．８个，介于父本

和母本之间，主茎数最多的是品系８，为７．８个，

主茎数最少的是品系３，为５．２个。抗病性方面，

表现抗病的有６个品系，表现感病的有３个品系。

９个品系生育期在７６～８９ｄ，４个品系生育期接近

父本克新 ２３，５ 个品系生育期接近母 本ＣＩＰ

３８８６７６．１。

表１　田间性状调查

品种（系）名称 株高／ｃｍ 主茎数／个 晚疫病抗性 生育期／ｄ

品系１ ７０．９ ５．６ 感病 ７８

品系２ ６８．７ ６．０ 高抗 ８７

品系３ ６０．５ ５．２ 感病 ７７

品系４ ６６．６ ５．３ 抗病 ７９

品系５ ６５．１ ５．３ 感病 ７６

品系６ ６０．１ ６．８ 抗病 ８２

品系７ ６２．５ ７．０ 高抗 ８５

品系８ ６５．２ ７．８ 高抗 ８５

品系９ ６３．３ ７．０ 高抗 ８９

ＣＩＰ３８８６７６．１ ７３．４ ７．２ 高抗 ８６

克新２３ ５７．６ ４．１ 感病 ７７

　　在块茎性状方面，品系８为长椭圆形，品系４

和品系７为圆形，其余６个为椭圆形；品系１的薯

皮颜色为浅红皮，品系９为黄皮，品系３和品系８

为紫皮，其余５个为浅黄皮；薯肉颜色有３个品系

是黄肉，６个品系是浅黄肉。品系３和品系８与

母本薯皮类型一致均为光滑，其余品系与父本一

致，薯皮类型均为略麻。品系２、品系６和品系９

芽眼深度居中，其余品系芽眼浅。各品系结薯集

中、块茎整齐。

表２　块茎性状调查

品种（系）名称 薯形 皮色 肉色 薯皮类型 芽眼深浅 结薯集中性 块茎整齐度

品系１ 椭圆 浅红 黄 略麻 浅 集中 整齐

品系２ 椭圆 浅黄 浅黄 略麻 中 集中 整齐

品系３ 椭圆 紫 浅黄 光滑 浅 集中 整齐

品系４ 圆 浅黄 黄 略麻 浅 集中 整齐

品系５ 椭圆 浅黄 浅黄 略麻 浅 集中 整齐

品系６ 椭圆 浅黄 浅黄 略麻 中 集中 整齐

品系７ 圆 浅黄 浅黄 略麻 浅 集中 整齐

品系８ 长椭圆 紫 浅黄 光滑 浅 集中 整齐

品系９ 椭圆 黄 黄 略麻 中 集中 整齐

ＣＩＰ３８８６７６．１ 椭圆 紫 黄 光滑 中 集中 中等

克新２３ 椭圆 浅红 黄 略麻 浅 集中 整齐

２．２　产量性状及淀粉含量

参试９个品系的产量性状详见表３，单株结

薯数为６．５～８．５个，品系８最多，为８．５个，品系

７次之，为７．８个，均高于母本ＣＩＰ３８８６７６．１单株

结薯数；单株薯重为０．９３～１．３４ｋｇ，品系８最高，

为１．３４ｋｇ，品系７略低，为１．３２ｋｇ；单薯重是品

系７最高，为１６９．２３ｇ，接近父本克新２３的

１８０．６５ｇ；品系７的商品薯率最高，为８６．２％，淀

粉含量也是最高，为１４．４９％，均高于父母本。综

合来看，品系７表现最好，品系８次之。
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表３　产量及品质性状调查

品种（系）名称 单株结薯数／个 单株薯重／ｋｇ 单薯重／ｇ 商品薯率／％ 淀粉含量／％ 产量／（ｋｇ·６６７ｍ２）

品系１ ６．９ ０．９７ １４０．５８ ７９．１ １０．０９ ２６９５．６ｂｃｄ

品系２ ７．３ １．０５ １４３．８４ ８０．７ １３．６ ２９１８．０ａｂｃ

品系３ ６．７ ０．９３ １３８．８１ ７８．１ １１．９９ ２５８４．５ｃｄ

品系４ ６．５ ０．９７ １４９．２３ ８２．２ １２．６１ ２６９５．６ｂｃｄ

品系５ ６．８ ０．９４ １３８．２４ ７７．７ １２．１２ ２６１２．３ｂｃｄ

品系６ ８．４ １．３０ １５４．７６ ８２．３ １３．０２ ３６１２．７ａ

品系７ ７．８ １．３２ １６９．２３ ８６．２ １４．４９ ３６６８．３ａ

品系８ ８．５ １．３４ １５７．６５ ８０．３ １２．０６ ３７２３．９ａ

品系９ ７．２ １．１０ １５２．７８ ８４．１ １３．１３ ３０５６．９ａｂｃ

ＣＩＰ３８８６７６．１ ７．６ ０．８８ １１５．７９ ７６．３ １１．２７ ２４４５．５ｃｄ

克新２３ ６．２ １．１２ １８０．６５ ８５．６ １３．５４ ３１１２．５ａｂ

２．３　ＳＳＲ指纹分析

２．３．１　供试材料ＤＮＡ质量检测　如图１所示，

９个品系及其亲本的基因组 ＤＮＡ 纯度检测结

果的电泳条带清晰，无拖尾、降解现象，说明

ＤＮＡ质量好，能够满足ＳＳＲ标记对ＤＮＡ纯度的

要求。

Ｍ：ＤＬ２０００；泳道１：ＣＩＰ３８８６７６．１；泳道２：克新２３；泳道３～

１１：品系１～９

图１　各品系及亲本基因组ＤＮＡ纯度检测

２．３．２　各品系及亲本ＳＳＲ扩增结果　利用２０

对ＳＳＲ引物中筛选出的２对引物ＳＴＧ００２０和

ＳＴＭ１１０５，对９个品系及其亲本的基因组ＤＮＡ

进行ＰＣＲ 扩增，结果显示，２对引物共扩增出

１２个清晰的ＳＳＲ条带，其中多态性条带１１个，多

态性比率为９１．７％（表４），说明９个品系和亲本

间的遗传多态性比较丰富。

表４　９个品系及亲本的ＳＳＲ扩增结果

引物名称 扩增总条带数 多态性条带数 多态性比率／％

ＳＴＧ００２０ ６ ６ １００．０

ＳＴＭ１１０５ ６ ５ ８３．３

　　由图２的ＳＳＲ指纹图谱可知，引物ＳＴＧ００２０

可以鉴定出８个品系及其亲本，品系５和品系６

不能区分出来，再结合引物ＳＴＭ１１０５的指纹图

谱就可以鉴定出９个品系及其亲本；图３中引物

ＳＴＭ１１０５可以鉴定出８个品系及其亲本，品系１

和品系４不能区分出来，再结合引物ＳＴＧ００２０的

指纹图谱就可以鉴定出９个品系及其亲本，表明

２对引物可以从ＤＮＡ水平揭示出各品系的遗传

差异。

泳道１：ＣＩＰ３８８６７６．１；泳道２：克新２３；泳道３～１１：品系

１～９

图２　引物ＳＴＧ００２０扩增的ＳＳＲ指纹图谱
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泳道１：ＣＩＰ３８８６７６．１；泳道２：克新２３；泳道３～１１：品系１～９

图３　引物ＳＴＭ１１０５扩增的ＳＳＲ指纹图谱

３　结论与讨论

目前，马铃薯育种还是以品种间杂交为主，所

以亲本的选择至关重要，既要求亲本具有优异的

目标性状，又要求亲本间遗传基础差异大［１１］。

ＣＩＰ３８８６７６．１是从国际马铃薯中心引入的抗晚疫

病材料，田间具有广谱抗性，与克新２３遗传差异

较大，配制杂交组合，希望提高杂交后代的晚疫病

抗性，但是ＣＩＰ３８８６７６．１也存在晚熟，主茎数多，

单株结薯数多等特点需要改良。王丹等［１２］研究

发现单株结薯数和单株薯重直接影响块茎产量，

而株高、主茎数对块茎产量也有间接影响。所以

应该继续筛选单株产量高而块茎数相对少的材

料，以打破块茎数与产量性状间的不利连锁，获得

产量高、块茎数少的无性系材料。

ＳＳＲ分子标记技术可以在ＤＮＡ水平鉴定作

物品种［１３］，具有检测方便快捷等优点，已获得广

泛应用［５，１４］。本研究筛选出２对ＳＳＲ特异引物

ＳＴＧ００２０和ＳＴＭ１１０５，ＰＣＲ扩增建立了９个品

系及其亲本的ＳＳＲ指纹图谱，可以完全将杂种后

代与亲本区分开来。因此认为ＳＳＲ技术鉴定马

铃薯品种（系）是可靠的，对于杂交育种中优良亲

本组合的选配及品种登记具有重要意义。
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