
 

王崇, 王连军, 田小海, 等. 基于 mtDNA和 cpDNA序列的甘薯栽培种及近缘野生种分析 [J]. 华南农业大学学报, 2021, 42(4): 25-32.
WANG Chong, WANG Lianjun, TIAN Xiaohai, et al. Analyses of Ipomoea batatas cultivated species and wild relatives based on mtDNA and cpDNA
sequences[J]. Journal of South China Agricultural University, 2021, 42(4): 25-32.

基于 mtDNA 和 cpDNA 序列的甘薯

栽培种及近缘野生种分析

王　崇1, 2†，王连军1†，田小海2，雷　剑1，柴沙沙1，焦春海3，杨新笋1

(1 湖北省农业科学院 粮食作物研究所/湖北省甘薯工程技术研究中心/粮食作物种质创新与遗传改良湖北省重点实验室，

湖北 武汉 430064；  2 长江大学 农学院，湖北 荆州 434000；  3 湖北省农业科学院，湖北 武汉 430064)

摘要: 【目的】  利用线粒体 DNA(Mitochondrial  DNA，mtDNA) 序列和叶绿体 DNA(Chloroplast  DNA，

cpDNA)matK序列对甘薯 Ipomoea batatas 栽培种及近缘野生种进行分子鉴定和亲缘关系分析，为甘薯栽培种和

近缘野生种的种质鉴定、保护及开发利用提供理论依据。 【方法】 以 3个甘薯栽培种及 8个近缘野生种为材料，

采用 CTAB法提取基因组 DNA，通过 PCR扩增 mtDNA序列和 cpDNA matK序列，使用 DnaSP 6.0对序列进行

核苷酸多态性、单倍型多样性等特征分析，并基于邻接法构建 3个甘薯栽培种及 8个近缘野生种的系统发育进

化树。 【结果】 5 个 mtDNA 序列和 cpDNA matK 序列经测序、比对、拼接后，长度为 6 713 bp，GC 占比在

47.79%~48.31%之间。合并序列的单倍型数量、核苷酸多态性、变异位点数量、单一突变位点数量、简约信息位

点数量和插入/缺失位点数量分别为 9、0.003 25、69、39、30 和 111。中性检验显示，合并序列差异不显著 (P>
0.10)，遵循中性进化模型。3个甘薯栽培种及 8个近缘野生种间的遗传距离在 0.000 00~0.005 84之间，平均遗传

距离 0.003 26，遗传多样性较低；按照亲缘关系被分为 2大类，各大类内部亲缘关系较近。 【结论】 本研究采用的

序列可对甘薯栽培种和近缘野生种进行准确的鉴定区分，为甘薯近缘野生种的进化和利用提供参考和理论指导。
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Abstract: 【Objective】 To conduct molecular identification and genetic relationship analysis of Ipomoea batatas

cultivated species and wild relatives based on mitochondrial DNA (mtDNA) and chloroplast DNA (cpDNA) matK
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sequences,  and  provide  theoretical  bases  for  germplasm  identification,  protection,  development  and  utilization.

【Method】 Three cultivated species and eight wild relatives were used as materials, from which total DNA was

extracted by the CTAB method. Their mtDNA and cpDNA matK sequences were amplified by PCR. DnaSP 6.0

was  used  to  analyze  nucleotide  diversity,  haplotype  diversity  and  other  characteristics.  The  phylogenetic  tree  of

three  cultivated  species  and  eight  wild  relatives  was  constructed  based  on  the  neighbor-joining  method.

【Result】 The length of five mtDNA regions and one cpDNA region was 6 713 bp after sequencing, alignment

and splicing, the GC proportion was 47.79%−48.31%, and the haplotype number, nucleotide diversity, variable site

number, singleton variable site number, parsimony informative site number, insertion/deletion site number were 9,

0.003  25,  69,  39,  30,  111,  respectively.  The  neutrality  test  showed  there  was  no  significant  difference  between

Tajima’s D values at the level of P>0.10, which indicated that variation of those regions followed neutral theory of

molecular  evolution.  The  genetic  distances  among  three  cultivated  species  and  eight  wild  relatives  ranged  from

0.000  00  to  0.005  84,  with  an  average  genetic  distance  of  0.003  26,  indicating  low  genetic  diversity.  The

phylogenetic  tree  divided  the  11  species  into  two  categories  with  close  genetic  relationship  within  the  category.

【Conclusion】  The  sequences  used  in  this  study  can  accurately  identify  I.  batatas  cultivated  species  and  wild

relatives,  and  provide  references  and  theoretical  guidance  for  the  evolution  and  utilization  of  I.  batatas  wild

relatives.
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甘薯 Ipomoea  ba ta tas 是旋花科 Convol -
vulaceae 番薯薯 Ipomoea 双子叶植物，主要起源于

南美洲等热带、亚热带地区，是世界第七大粮食作

物、中国第五大粮食作物 [1]。甘薯富含蛋白质、脂

肪、多糖、维生素、胡萝卜素、花青素、氨基酸、钙、

磷、钾等多种物质，营养价值丰富[2-3]。甘薯抗旱性

强，耐贫瘠能力强，具有极强的适应性，在中国具有

悠久的栽培历史[4]。甘薯是无性繁殖作物，染色体

数目多，遗传背景复杂，在遗传上高度杂合，中国的

甘薯栽培种 94% 以上具有‘南瑞苕’和‘胜利百

号’的遗传信息，造成中国甘薯遗传背景狭窄，严

重制约甘薯品种的遗传改良[5]。甘薯近缘野生种种

质资源丰富，在世界范围内分布有 600~700 种，具

有丰富的遗传多样性和潜在的基因资源，如高淀粉

含量、抗病虫、抗病毒、抗旱等优良特质，可为改良

甘薯品种和拓宽甘薯基因库提供重要的基因资源[6-7]。

伴随现代生物技术不断发展、更新，DNA 分子

标记技术在植物研究领域中广泛应用于植物种质

鉴定、遗传多样性分析、指纹图谱构建、亲缘关系鉴

定和遗传图谱构建等[8]。Yang 等[9] 使用 SSR 标记

分析了 380 个甘薯品种的遗传多样性和遗传结构；

苏一钧等[10] 筛选出 30 对多态性丰富的 SSR 引物，

对 303 份甘薯地方材料进行了遗传多样性和群体

结构分析，发现 303 份甘薯材料间亲缘关系较近，

遗传多样性丰富；季志仙等[11] 选用 6 个 ISSR 标记

对 17 份甘薯品种进行分析，显示同类型品种间的

遗传相似性较高，亲缘关系密切。SSR 和 ISSR 等

分子标记技术主要是基于植物基因组 DNA 开发，

在植物亲缘鉴定和遗传背景研究中具有极好的应

用价值。随着现代生物技术的发展，基于线粒体

DNA(Mitochondrial  DNA，mtDNA) 和叶绿体

DNA(Chloroplast DNA，cpDNA)开发的分子标记技

术也越来越广泛地应用于植物遗传分析[12-13]。

mtDNA具有细胞质遗传特性，一些 mtDNA参

与编码具有重要生物学功能的蛋白或亚基，如核糖

体和生物氧化链上某些重要酶的部分亚基，还与细

胞生命周期、真核细胞抗药性有关[14]。在植物细胞

中，mtDNA 参与调控子叶大小、叶片形状、植物细

胞质雄性不育，还影响拟南芥、玉米和黄瓜等作物

的叶绿体结构以及光合作用[15-16]。mtDNA具有进化

速度快、缺少重组以及严格母系遗传等特点，且线

粒体基因组较小、易于测序，已经成为研究植物遗

传进化和系统发育的理想工具[17]。cpDNA 具有单

倍型、母系遗传、缺乏杂合细胞质、不发生等位基因

重组等特性，非编码区不受选择影响，核酸位点表

现出丰富的多态性和变异，与 mtDNA 序列广泛用

于研究植物的系统发育、种间或种内的亲缘关系鉴

定等研究 [ 18 ]。Godbout 等 [ 19 ] 采用 nad3、nad5 等

mtDNA 序列对北美短叶松进行了系统发育研究，

结果表明 mtDNA 可反映北美短叶松的地理关系；

Hu 等[20] 使用 mtDNA 非编码区序列分析薯蓣属的

遗传背景，结果表明线粒体基因重组时存在丰富的
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变异位点，可用于鉴别区分不同薯蓣品种；马丽等[21]

使用 matK 基因序列对 59 个石榴品种进行了鉴定

和分类，结果表明 matK可用于石榴的系统发育分析。

本研究通过对 3 个甘薯栽培种及 8 个近缘野

生种进行 mtDNA 和 cpDNA matK 序列分析，综合

分析 3 个甘薯栽培种及 8 个近缘野生种的亲缘关

系和遗传多样性，为甘薯近缘野生种的保护及利用

提供参考，为甘薯遗传育种提供一定的理论依据。 

1   材料与方法
 

1.1    试验材料

试验所用材料为 3 个甘薯栽培种 (‘浙紫薯

3 号’‘鄂薯 6 号’‘皖薯 7 号’) 及 8 个近缘野

生种 (何鲁牵牛 I. holubii、‘黄茑萝’I. hederifolia
var. lutea、空心菜 I. aquatica Forsk、‘月光花’I.
alba、‘黄色朝颜’I. obscura Keniak、变色牵牛 I.
indica、旋转牵牛 I. digitata huge caudex、树牵牛 I.
carnea)，种植于湖北省农业科学院粮食作物研究

所。长势旺盛时进行样品采集。 

1.2    DNA 提取

采取试验样品新鲜、幼嫩叶片后，参考 Yang等[9]

的方法，使用改良 CTAB法提取甘薯栽培种及近缘

野生种的基因组 DNA。使用分光光度计测量 DNA
的浓度，用 15 g/L 琼脂糖凝胶电泳检测 DNA 的质

量。将 DNA质量浓度稀释到 70~80 ng/μL，在−20 ℃
冰箱中保存，备用。 

1.3    PCR 扩增

本研究选用 6 对 mtDNA 和 1 对 cpDNA 通用

引物 (表 1)，引物由武汉天一辉远生物科技有限公司

合成。将 7对引物分别在试验材料中进行扩增。PCR
反应扩增体系：10× PAGE Buffer(Mg2+)2.5 μL，
dNTPs(10 mmol/L)2.0 μL，正向引物和反向引物各

1.0 μL，基因组 DNA(70~80 ng/uL)1.0 μL，EasyTaq®

DNA Polymerase 0.5 μL，ddH2O 补至总体积为

25 μL。PCR扩增程序：94 ℃ 预变性 5 min；94 ℃ 变

性 30 s，56~57 ℃ 退火 30 s，72 ℃ 延伸 1 min，35个
循环； 7 2  ℃ 延伸 5  m i n ；在 4  ℃ 条件下保存

5 min。使用 15 g/L的琼脂糖凝胶电泳检测 PCR扩

增结果，以单一、清晰、明亮条带作为检测标准，将

检测合格的扩增产物送到武汉天一辉远生物科技

有限公司进行双向测序。

  

1.4    数据分析

用软件 DNAstar对测序结果进行手动校对，删

除两端冗余碱基，将正向序列和反向序列进行拼

接，使用软件 MEGA X[25] 对拼接好的序列进行比

对，使用软件 DnaSP 6.0[26] 对序列进行多态性 (π)和

单倍型 (Hd) 等序列特征分析。使用 MEGA X 软件

采用邻接距离矩阵法 (Neighbor-joining distance
matrix method) 构建系统发育进化树，使用自展法

(Bootstrap)进行可信度检测，重复 1 000次。使用软

件 NetWork 的中介邻接网络 (Median-joining

 

表 1   试验采用引物信息

Table 1    The information of primers used in this experiment
 

类别

Species
基因序列

Gene sequence
引物

Primer
片段大小/bp
Fragment size

退火温度/℃
Annealing temperature

参考文献

Reference
mtDNA ccb203 F: ASGTTCTACGGACCGATGCC 500 57 [22]

R: CACGGGGAGGGAGCRGGCGA

ccb256 F: GGAAGTTAGCAAAGTTAGAC 520 57 [22]

R: TTGTTCTTAACAGCGATGGC

nad2/1-2 F: TTTTCTTCCTCATTCTKATTT 1 200 57 [22]

R: CCACTCTATTGTCCACTTCTA

nad2/4-5 F: TTCATATAGAATCCATGTCC 1 800 57 [22]

R: CTATTTGTTCTTCGCCGCTT

nad5/4-5 F: CCAATTTTTGGGCCAATTCC 1 400 57 [23]

R: CATTGCAAAGGCATAATGAT

nad7/1-2 F: ACCTCAACATCCTGCTGCTC 1 200 57 [23]

R: CGATCAGAATAAGGTAAAGC

cpDNA matK F: CGTACAGTACTTTTGTGTTTACGAG 1 500 57 [24]

R: ACCCAGTCCATCTGGAAATCTTGGTTC
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network，MJ)算法构建单倍型关联图。 

2   结果与分析
 

2.1    序列特征分析

对 6个 mtDNA序列和 cpDNA matK序列的测

序结果进行多态性分析，mtDNA 序列 ccb256 在

3 个甘薯栽培种及 8 个近缘野生种中无碱基差异，

其余 6个序列表现出多态性。对表现出多态性的序

列进行分析，将 ccb203、nad2/1-2、nad2/4-5、nad5/4-
5、nad7/1-2 和 matK 在 11 个材料中的扩增序列进

行对位排列后，上述序列的长度分别为 494、1 247、
1 503、1 665、964 和 840 bp。6 个序列扩增片段

GC 碱基占比分别为 46.52%~47.17%、53.90%~
54.69%、48.02%~48.54%、45.93%~46.50%、56.39%~
57.23% 和 32.90%~34.09%。在 5 个线粒体序列中，

序列 nad5/4-5 的核酸多态性最高 (0.003 95)，含有

20个变异位点、10个单一突变位点、10个简约信息

位点、6 个插入 /缺失位点。ccb203、nad2/1-2、
nad2/4-5和 nad7/1-2序列的核苷酸多态性、变异位

点数、单一突变位点数、简约信息位点数和插入/缺

失位点数分别为 0.003 20、0.000 17、0.003 43、0.001 86，
5、1、12、4，2、1、3、0，3、0、9、4，6、11、63、24。
matK 序列的核苷酸多态性、变异位点数、单一突变

位点数比 mtDNA 序列的高，简约信息位点数和插

入/缺失位点数比 mtDNA 序列的低。6 个序列合并

后，序列长度为 6 713 bp，共有变异位点 69个，其中

单一突变位点 39 个、简约信息位点 30 个，插入/缺
失位点 111个 (表 2)。

ccb203、nad2/1-2、nad2/4-5、nad5/4-5、nad7/1-
2和 matK序列中，单倍型数量最多的是 cpDNA序

列 matK，9 个；ccb203、nad2/1-2、nad2/4-5、nad5/4-
5 和 nad7/1-2 的单倍型数量分别是 5、2、8、8 和 5。
6 个序列的单倍型多样性分别为 0.818、0.182、
0.927、0.927、0.818和 0.945，matK区域的单倍型多

样性最高。单倍型多样性方差和单倍型多样性标准

差最大的区域是 nad2/1-2，分别为 0.020 61 和

0.144。6 个序列合并后，单倍型数量、单倍型多样

性、单倍型多样性方差和单倍型多样性标准差分别

是 9、0.945、0.004 34和 0.066(表 3)。
对 6个序列进行 Tajima’s D 测验和 Fu and Li’s

 

表 2   试验材料的序列多态性信息

Table 2    Sequence polymorphism information of experiment materials
 

基因序列

Gene
sequence

长度/
bp

Length

GC占
比/%
GC

proportion

核苷酸多态性

Nucleotide
diversity

变异位点数

Variable
site

number

单一突变位点数

Singleton
variable

site number

简约信息位点数

Parsimony
informative
site number

插入/缺失位点数

Insertion/
deletion

site number
ccb203 494 46.52~47.17 0.003 20 5 2 3 6
nad2/1-2 1 247 53.90~54.69 0.000 17 1 1 0 11
nad2/4-5 1 503 48.02~48.54 0.003 43 12 3 9 63
nad5/4-5 1 665 45.93~46.50 0.003 95 20 10 10 6
nad7/1-2 964 56.39~57.23 0.001 86 4 0 4 24
matK 840 32.90~34.09 0.007 11 27 23 4 1
合并 Total 6 713 47.79~48.31 0.003 25 69 39 30 111

 

表 3   试验材料的单倍型多样性

Table 3    Haplotype diversity of experiment materials
 

基因序列

Gene
sequence

单倍型数量

Haplotype
number

单倍型多样性

Haplotype
diversity

单倍型多样性方差

Variance of
haplotype diversity

单倍型多样性标准差

Standard deviation of
haplotype diversity

ccb203 5 0.818 0.006 82 0.083

nad2/1-2 2 0.182 0.020 61 0.144

nad2/4-5 8 0.927 0.004 42 0.066

nad5/4-5 8 0.927 0.004 42 0.066

nad7/1-2 5 0.818 0.006 82 0.083

matK 9 0.945 0.004 34 0.066

合并 Total 9 0.945 0.004 34 0.066
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D*/F*测验，在 5 个 mtDNA 序列中，序列 nad7/1-
2 的 Tajima’s D 值、Fu and Li’s D*值和 Fu and Li’s
F*值最大，序列 nad2/1-2 的 Tajima’s D 值、Fu and
L i ’ s  D*值和 Fu   a nd  L i ’ s  F*值最小，且 5 个

mtDNA 序列的 Tajima’s D 值、Fu and Li’s D*值和

Fu and Li’s F*值均差异不显著 (P>0.10)，符合中性

进化模型。cpDNA matK 的 Tajima’s D 值、Fu and
Li’s D*值和 Fu and Li’s F*值分别为−1.627 84、
−2.009 96和−2.168 40，在 0.05<P<0.10的情况下差

异不显著，符合中性进化模型。6 个序列合并后，

Tajima’s D 值、Fu and Li’s D*值和 Fu and Li’s F*值
分别为−0.639 26、−0.796 77和−0.858 74，差异不显

著 (P>0.10)，符合中性进化模型 (表 4)。 

2.2    系统发育树分析

对 3 个甘薯栽培种及 8 个近缘野生种进行遗

传多样性分析，11 份试验材料间的遗传距离均在

0.000 00~0.005 84 之间，‘月光花’与‘黄色朝

颜’2 个品种间的遗传距离最大，为 0.005 84，3 个

栽培种间的遗传距离为 0，3 个栽培种及 8 个近缘

野生种间的平均遗传距离为 0.003 26 (表 5)。
 

表 4    Tajima’s D 测验和 Fu and Li’s D*/F*测验

Table 4    Tajima’s D test and Fu and Li’s D*/F* test

基因序列 Gene sequence Tajima’s D Fu and Li’s D* Fu and Li’s F* P

ccb203 −0.321 97 −0.083 18 −0.161 10 >0.10

nad2/1-2 −1.128 50 −1.289 46 −1.399 19 >0.10

nad2/4-5 0.500 00 0.574 40 0.628 71 >0.10

nad5/4-5 −0.356 59 −0.514 26 −0.537 17 >0.10

nad7/1-2 1.018 28 1.214 66 1.312 69 >0.10

matK −1.627 84 −2.009 96 −2.168 40 >0.05, < 0.10

合并Total −0.639 26 −0.796 77 −0.858 74 >0.10

 
表 5    11 份试验材料的遗传距离1)

Table 5    Genetic distance among 11 experimental materials

样品编号

Sample No.
1 2 3 4 5 6 7 8 9 10

1

2 0.003 47

3 0.002 99 0.003 63

4 0.003 78 0.001 42 0.004 42

5 0.002 99 0.005 21 0.004 73 0.005 84

6 0.003 15 0.001 10 0.003 78 0.000 94 0.004 89

7 0.002 52 0.003 15 0.003 63 0.003 78 0.004 26 0.003 15

8 0.001 89 0.003 15 0.002 68 0.004 10 0.003 63 0.003 47 0.002 52

9 0.003 47 0.003 63 0.003 15 0.003 78 0.004 89 0.003 15 0.003 15 0.003 15

10 0.003 47 0.003 63 0.003 15 0.003 78 0.004 89 0.003 15 0.003 15 0.003 15 0.000 00

11 0.003 47 0.003 63 0.003 15 0.003 78 0.004 89 0.003 15 0.003 15 0.003 15 0.000 00 0.000 00

　1) 1：何鲁牵牛，2：‘黄茑萝’，3：空心菜，4：‘月光花’，5：‘黄色朝颜’，6：变色牵牛，7：旋转牵牛，8：树牵牛，9：‘浙紫薯

3号’，10：‘鄂薯6号’，11：‘皖薯7号’

　1) 1: Ipomoea holubii, 2: Ipomoea hederifolia var. lutea, 3: Ipomoea aquatica Forsk, 4: Ipomoea alba, 5: Ipomoea obscura
Keniak, 6: Ipomoea indica, 7: Ipomoea digitata huge caudex, 8: Ipomoea carnea, 9: Ipomoea batatas ‘Zhezishu 3’, 10: Ipomoea
batatas ‘Eshu 6’, 11: Ipomoea batatas ‘Wanshu 7’
 

基于邻接法构建甘薯栽培种及近缘野生种的

系统发育进化树，可将 3 个甘薯栽培种及 8 个近缘

野生种分为 2 大类 (Ⅰ和Ⅱ) (图 1)，第一大类包括

7 个近缘野生种，第二大类包括 3 个栽培种和 1 个
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近缘野生种。第一大类又可分为 2 类，何鲁牵牛、

‘黄色朝颜’、树牵牛和旋转牵牛被归为一类，

‘黄茑萝’‘月光花’和变色牵牛被归为一类；第

二大类可分为 2 类，第一类为空心菜，第二类为

‘浙紫薯 3 号’‘鄂薯 6 号’和‘皖薯 7 号’

(图 1)。 

2.3    单倍型中介网络

使用软件 NetWork 中介邻接网络算法对 3 个

甘薯栽培种及 8 个近缘野生种的单倍型绘制网络

图，11 份材料表现出 9 种单倍型，图中无明显主体

单倍型 (图 2)。单倍型 H_1~H_8 分别对应何鲁牵

牛、‘黄茑萝’、空心菜、‘月光花’‘黄色朝

颜’、变色牵牛、旋转牵牛和树牵牛，单倍型 H_9对

应‘紫薯 3号’‘鄂薯 6号’和‘皖薯 7号’。单

倍型之间呈线状排列，无主体单倍型，单倍型

H_1 与 H_5 有共同节点，单倍型 H_3 与 H_8 有共

同节点，单倍型 H_4与 H_6有共同节点。中介邻接

网络算法分析结果与邻接聚类分析结果一致，甘薯

栽培种与野生种之间存在界限。 

3   讨论与结论

甘薯近缘野生种是重要的育种资源，基于

mtDNA 和 cpDNA 序列特征对甘薯近缘野生种进

行分析，可为甘薯育种提供新的资源。序列特征分

析在甘薯及近缘野生种分析中被广泛应用，刘峥

等[27] 以及俞立璇等[28] 使用 ITS 序列对甘薯栽培种

和近缘野生种进行序列特征分析，显示 ITS 序列可

用于旋花科的系统演化关系分析，为甘薯野生种的

利用提供了理论依据。matK 序列是叶绿体中进化

速率较快的基因之一，存在一定程度的分化，由于

叶绿体基因组较为保守，其进化速率远低于核基因

的进化速率[29]。低进化速率限制了 matK 及其他叶

绿体基因在低级分类层面 (如属、亚属) 中的应用，

matK 序列不能应用于甘薯属内间的亲缘关系研

究。线粒体基因在系统学研究中应用较为广泛，如

nad1 基因应用于探讨稻族 Oryzeae 的系统发育[30]；

nad5 序列应用于秦艽组植物的分子系统发育分析

及物种鉴定[31]；nad7/1-2 序列用于分析突尼斯柑橘

砧木种质资源的遗传多样性[32]。与核基因相比，线

粒体基因如 nad1 序列在较高等级类群的系统发育

重建中有更高的信息量，变异水平更适于在高等级

层面的系统发育重建。相较于核基因和叶绿体基

因，线粒体基因变异速率低，结构不稳定，但筛选出
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黄色朝颜 Ipomoea obscura Keniak

树牵牛 Ipomoea carnea
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图中数字表示自展值百分比/%
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图 1    邻接法构建系统发育进化树

Fig. 1    The phylogenetic tree constructed by neighbor-joining method
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H_1~ H_9：单倍型，mv：可能存在的原始单倍型

H_1−H_9: Haplotype, mv: The possible original haplotype

图 2    单倍型中介邻接网络图

Fig. 2    Median-joining network for haplotypes

  30 华南农业大学学报 (http://xuebao.scau.edu.cn/zr/hnny_zr/ch/index.aspx) 第 42 卷  

 

 
 



合适的线粒体序列片段仍能为植物的系统学研究

和亲缘关系鉴定提供新的证据。在植物系统学研究

中，采用 mtDNA 对甘薯近缘野生种进行分析的报

道较少，通过 mtDNA和 cpDNA对甘薯近缘野生种

进行分析，可为研究旋花科的系统演化提供新的方

法和指导。

本研究选用 6 个 mtDNA 序列和 1 个 cpDNA
序列的引物在 3 个甘薯栽培种及 8 个近缘野生种

中进行扩增，结果显示，在 11个材料中，mtDNA序

列 ccb256 无多态性，表现出多态性的序列占比为

85.7%，表明基于 mtDNA 和 cpDNA 开发的通用引

物在甘薯栽培种及近缘野生种的多态性分析中具

有良好的多态性。具有多态性的 5 个 mtDNA 序列

中，nad2/1-2 和 nad7/1-2 序列中的 GC 占比大于

AT 占比，ccb203、nad2/4-5 和 nad5/4-5 序列中的

GC 占比小于 AT 占比，表明 nad2/1-2 和 nad7/1-
2序列更为稳定。matK序列的 GC占比小于 AT占

比，matK 序列的核苷酸多样性高于 mtDNA 序列

的，与 Yang 等[33] 基于核基因组和叶绿体基因组分

析中国橡树的试验结果基本保持一致。对 mtDNA
序列的变异位点进行分析，产生的变异位点以单一

突变位点和插入/缺失突变为主，序列 nad5/4-5的单

一突变位点最多 (10 个)，序列 nad2/4-5 插入/缺失

位点在 6个序列中最多 (63个)。与 mtDNA序列相

比，cpDNA 序列 matK 的单一突变位点 (23 个)
比 mtDNA 序列的多，而插入/缺失位点 (1 个) 远少

于 mtDNA 序列的。对 6 个序列的单倍型多样性进

行分析，mtDNA 序列中 nad2/1-2 序列的单倍型数

量和单倍型多样性最小 (2、0.182)。matK 序列的单

倍型数量 (9)和单倍型多样性 (0.945)比 5个mtDNA
序列的高，表明相较于 mtDNA 序列，cpDNA 序列

反映的序列特征信息更为丰富。对甘薯近缘野生种

进行分析时，mtDNA和 cpDNA序列结合获得的结

果更为准确。

中性检验 (Neutrality test)是通过统计学的检验

方法分析 DNA数据，进而检验自然选择[34]。本研究

采用 Tajima’s D 和 Fu and Li’s D*/F*检验，结果显

示基于 mtDNA 序列分析的 Tajima’s D 值、Fu and
Li ’ s  D*值和 Fu  and  L i ’ s  F*值均差异不显著

(P>0.10)，符合中性进化模型；matK序列的 Tajima’s
D 值、Fu  and  L i ’ s  D*值和 Fu  and  L i ’ s  F*在
0.05<P<0.10时差异不显著，符合中性进化模型；当

6个序列合并后，合并序列差异不显著 (P>0.10)，符
合中性进化模型。中性检验的结果表明，甘薯近缘

野生种在遗传进化时表现稳定，符合中性进化模

型，没有出现种群扩张的情况，单倍型网络无中心

再度证明甘薯近缘野生种在遗传进化时无种群扩

张的情况。本研究 3个甘薯栽培种及 8个近缘野生

种间的遗传距离在 0.000 00~0.005 84之间，平均遗

传距离为 0.003 26，表明 3 个甘薯栽培种及 8 个近

缘野生种的遗传距离小，彼此间亲缘关系近，遗传

多样性低，如‘浙紫薯 3 号’‘鄂薯 6 号’和‘皖

薯 7 号’之间的遗传距离为 0，亲缘关系密切。使

用 5个 mtDNA序列和 1个 cpDNA matK序列对甘

薯栽培种和近缘野生种进行分析时，栽培种之间的

遗传距离为 0，栽培种与近缘野生种的遗传距离和

近缘野生种之间的遗传距离在 0.000 94~0.005 84
之间，说明 mtDNA 序列和 matK 序列在同属种间

的系统发育和种内材料的亲缘关系分析中具有一

定的参考价值。使用邻接法构建 3个栽培种及 8个
近缘野生种的系统进化树，11 个材料被分为 2 大

类：7 个近缘野生种归为Ⅰ类，3 个栽培种和空心菜

归为Ⅱ类。甘薯栽培种和近缘野生种聚类在不同组

别中，表明 mtDNA序列和 cpDNA序列可用于甘薯

栽培种和近缘野生种的关系鉴定。空心菜和 3个甘

薯栽培种归为一类，空心菜与 3 个栽培种的遗传距

离一致，四者之间的遗传距离小于空心菜与‘月光

花’‘黄色朝颜’、变色牵牛和旋转牵牛之间的遗

传距离，大于空心菜与树牵牛之间的遗传距离，推

测空心菜是旋花科植物进化的重要研究对象。系统

发育树中，‘黄色朝颜’与 3 个甘薯栽培种的亲缘

关系较远，遗传距离较大，‘月光花’与‘黄色朝

颜’的亲缘关系较远，遗传距离较大，‘黄色朝

颜’与‘月光花’可用于甘薯育种的亲本选配。

3 个甘薯栽培种及 8 个近缘野生种的 mtDNA
和 cpDNA 序列分析显示，mtDNA 序列和 cpDNA
序列可用于甘薯栽培种及近缘野生种的遗传多样

性和亲缘关系研究，为旋花科植物的分类和系统发

育研究提供指导，还可为甘薯种质资源的开发利用

和筛选提供理论依据。
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