
江苏农业学报(Ｊｉａｎｇｓｕ Ｊ.ｏｆ Ａｇｒ.Ｓｃｉ.)ꎬ２０２４ꎬ４０(１):１６５￣１７３
ｈ ｔｔｐ: / / ｊ ｓ ｎ ｙ ｘ ｂ. ｊａ ａ ｓ.ａ ｃ.ｃ ｎ

张朝阳ꎬ程　 瑞ꎬ徐兵划ꎬ等. ＢＳＡ 联合转录组分析发掘西瓜叶片黄化候选基因[Ｊ]. 江苏农业学报ꎬ２０２４ꎬ４０(１):１６５￣１７３.
ｄｏｉ:１０.３９６９ / ｊ.ｉｓｓｎ.１０００￣４４４０.２０２４.０１.０１８

ＢＳＡ 联合转录组分析发掘西瓜叶片黄化候选基因

张朝阳ꎬ　 程　 瑞ꎬ　 徐兵划ꎬ　 顾　 妍ꎬ　 黄大跃ꎬ　 孙玉东
(江苏徐淮地区淮阴农业科学研究所 /淮安市设施蔬菜重点实验室ꎬ江苏 淮安 ２２３００１)

收稿日期:２０２２￣１１￣２８
基金项目:淮安市农业科学研究院发展基金项目(ＨＡＮ２０１７１４)ꎻ淮

安市自然科学研究技术专项(ＨＡＢ２０２０７９)ꎻ国家西甜瓜

产业技术体系淮安综合试验站项目(ＣＡＲＳ￣２５)
作者简介:张朝阳(１９８２－)ꎬ男ꎬ江苏连云港人ꎬ硕士ꎬ副研究员ꎬ从事

西甜瓜遗传育种研究ꎮ ( Ｅ￣ｍａｉｌ) ２８７３６２７０３ ＠ ｑｑ. ｃｏｍꎮ
程瑞为共同第一作者ꎮ

通讯作者:孙玉东ꎬ(Ｅ￣ｍａｉｌ)ｓｕｎｙｕｄｏｎｇ＠ ｊａａｓ.ａｃ.ｃｎ

　 　 摘要:　 叶片是植物重要的功能器官之一ꎬ不仅是植株进行光合作用的主要场所ꎬ也可作为重要的形态标记ꎬ应用于

育种中ꎮ 叶片颜色作为形态标记ꎬ不仅可用于苗期杂种的清除ꎬ亦可用于种子纯度的测定ꎮ 以西瓜全生育期叶片黄化突

变体纯合自交系 ｌｙ１０４为母本(Ｐ１)、绿叶自交系 ｗ３为父本(Ｐ２)ꎬ通过杂交创制 Ｆ１代、Ｆ２代、ＢＣ１代群体ꎮ 遗传分析结果表

明ꎬ该突变体的叶片黄化由单隐性基因控制ꎮ 采用混合分组分析(ＢＳＡ)进行初定位ꎬ通过简化基因组测序(ＲＡＤ)开发全

基因组单核苷酸多态性(ＳＮＰ)标记构建西瓜高密度遗传图谱ꎬ将西瓜叶片黄化基因定位于 ２ 号染色体１３ ９５０ ３０６~
１５ ５１７ ５９１ ｂｐ(大小约为 １􀆰 ５７ Ｍｂ)ꎮ 以西瓜 ９７１０３ｖ２为参考基因组ꎬ该区间包含 ２４个注释基因ꎮ 对 Ｐ１(Ｐ１Ｙ)、Ｐ２(Ｐ２Ｇ)和
Ｆ２代群体中黄叶(Ｆ２Ｙ)、绿叶(Ｆ２Ｇ)株系进行转录组水平分析ꎬ结果表明ꎬ目标区间内基因 Ｃｌａ９７Ｃ０２Ｇ０３５９５０、
Ｃｌａ９７Ｃ０２Ｇ０３６０１０、Ｃｌａ９７Ｃ０２Ｇ０３６０２０、Ｃｌａ９７Ｃ０２Ｇ０３６０６０在黄化叶片与正常绿叶材料中的表达量差异显著ꎬ可能是西瓜叶片

的黄化候选基因ꎮ 研究结果可为进一步解析西瓜叶片黄化基因功能和生物学特性奠定重要基础ꎮ
关键词:　 西瓜ꎻ 黄化ꎻ ＢＳＡꎻ 遗传图谱ꎻ 基因定位

中图分类号:　 Ｓ６５１.０１　 　 　 文献标识码:　 Ａ　 　 　 文章编号:　 １０００￣４４４０(２０２４)０１￣０１６５￣０９

Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｃａｎｄｉｄａｔｅ ｇｅｎｅｓ ｆｏｒ ｗａｔｅｒｍｅｌｏｎ ｌｅａｆ ｙｅｌｌｏｗｉｎｇ ｂａｓｅｄ ｏｎ
ＢＳＡ ａｎｄ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ ａｎａｌｙｓｉｓ

ＺＨＡＮＧ Ｃｈａｏ￣ｙａｎｇꎬ　 ＣＨＥＮＧ Ｒｕｉꎬ　 ＸＵ Ｂｉｎｇ￣ｈｕａꎬ　 ＧＵ Ｙａｎꎬ　 ＨＵＡＮＧ Ｄａ￣ｙｕｅꎬ　 ＳＵＮ Ｙｕ￣ｄｏｎｇ
(Ｈｕａｉｙｉｎ Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅ ｏｆ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｘｕｈｕａｉ Ｄｉｓｔｒｉｃｔ ｏｆ Ｊｉａｎｇｓｕ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ / Ｈｕａｉａｎ Ｋｅｙ Ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ ｆｏｒ Ｆａｃｉｌｉｔｙ Ｖｅｇｅｔａｂｌｅｓꎬ Ｈｕａｉａｎ ２２３００１ꎬ Ｃｈｉｎａ)

　 　 Ａｂｓｔｒａｃｔ:　 Ｔｈｅ ｌｅａｆ ｉｓ ｏｎｅ ｏｆ ｔｈｅ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｏｒｇａｎｓ ｏｆ ｐｌａｎｔｓ. Ｉｔ ｉｓ ｎｏｔ ｏｎｌｙ ｔｈｅ ｍａｉｎ ｐｌａｃｅ ｆｏｒ ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ｏｆ
ｐｌａｎｔｓꎬ ｂｕｔ ａｌｓｏ ｃａｎ ｂｅ ｕｓｅｄ ａｓ ａｎ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ ｍａｒｋｅｒ ｉｎ ｂｒｅｅｄｉｎｇ. Ａｓ ａ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ ｍａｒｋｅｒꎬ ｌｅａｆ ｃｏｌｏｒ ｃａｎ ｂｅ
ｕｓｅｄ ｎｏｔ ｏｎｌｙ ｆｏｒ ｒｅｍｏｖｉｎｇ ｈｙｂｒｉｄｓ ａｔ ｔｈｅ ｓｅｅｄｌｉｎｇ ｓｔａｇｅꎬ ｂｕｔ ａｌｓｏ ｆｏｒ ｄｅｔｅｒｍｉｎｉｎｇ ｓｅｅｄ ｐｕｒｉｔｙ. Ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙꎬ Ｆ１ꎬ Ｆ２ꎬ ａｎｄ ＢＣ１

ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｗｅｒｅ ｃｒｅａｔｅｄ ｂｙ ｈｙｂｒｉｄｉｚａｔｉｏｎꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｍｕｔａｎｔ ｈｏｍｏｚｙｇｏｕｓ ｉｎｂｒｅｄ ｌｉｎｅ ｌｙ１０４ ｉｎ ｔｈｅ ｗｈｏｌｅ ｇｒｏｗｔｈ ｐｅｒｉｏｄ ｏｆ ｗａｔｅｒｍｅｌｏｎ
ｗａｓ ｕｓｅｄ ａｓ ｔｈｅ ｆｅｍａｌｅ ｐａｒｅｎｔ (Ｐ１)ꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｇｒｅｅｎ ｌｅａｆ ｉｎｂｒｅｄ ｌｉｎｅ ｗ３ ｗａｓ ｕｓｅｄ ａｓ ｔｈｅ ｍａｌｅ ｐａｒｅｎｔ (Ｐ２). Ｇｅｎｅｔｉｃ ａｎａｌｙｓｉｓ
ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｌｅａｆ ｙｅｌｌｏｗｉｎｇ ｗａｓ ｃｏｎｔｒｏｌｌｅｄ ｂｙ ａ ｓｉｎｇｌｅ ｒｅｃｅｓｓｉｖｅ ｇｅｎｅ. Ｔｈｅ ｂｕｌｋｅｄ ｓｅｇｒｅｇａｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ (ＢＳＡ) ｗａｓ ｕｓｅｄ ｆｏｒ ｐｒｉｍａｒｙ
ｍａｐｐｉｎｇꎬ ａｎｄ ｇｅｎｏｍｅ￣ｗｉｄｅ ｓｉｎｇｌｅ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ (ＳＮＰ) ｍａｒｋｅｒｓ ｗｅｒｅ ｄｅｖｅｌｏｐｅｄ ｂｙ ｒｅｓｔｒｉｃｔｉｏｎ￣ｓｉｔｅ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ＤＮＡ￣
ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ (ＲＡＤ) ｔｏ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔ ａ ｈｉｇｈ￣ｄｅｎｓｉｔｙ ｇｅｎｅｔｉｃ ｍａｐ ｏｆ ｗａｔｅｒｍｅｌｏｎ. Ｔｈｅ ｗａｔｅｒｍｅｌｏｎ ｌｅａｆ ｙｅｌｌｏｗｉｎｇ ｇｅｎｅ ｗａｓ ｌｏｃａｌｉｚｅｄ ｏｎ
ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ ２ ａｔ １３ ９５０ ３０６￣１５ ５１７ ５９１ ｂｐ (ａｂｏｕｔ １.５７ Ｍｂ). Ｗａｔｅｒｍｅｌｏｎ ９７１０３ｖ２ ｗａｓ ｕｓｅｄ ａｓ ｔｈｅ ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ ｇｅｎｏｍｅ ａｎｄ ｔｈｅ ｉｎ￣

ｔｅｒｖａｌ ｃｏｎｔａｉｎｅｄ ２４ ａｎｎｏｔａｔｅｄ ｇｅｎｅｓ. Ｔｈｅ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ ｌｅｖｅｌｓ
ｏｆ Ｐ１(Ｐ１Ｙ)ꎬ Ｐ２(Ｐ２Ｇ) ａｎｄ ｙｅｌｌｏｗ ｌｅａｆ (Ｆ２Ｙ) ａｎｄ ｇｒｅｅｎ ｌｅａｆ
(Ｆ２Ｇ) ｌｉｎｅｓ ｉｎ Ｆ２ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｗｅｒｅ ａｎａｌｙｚｅｄ. Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ
ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｌｅｖｅｌｓ ｏｆ Ｃｌａ９７Ｃ０２Ｇ０３５９５０ꎬ
Ｃｌａ９７Ｃ０２Ｇ０３６０１０ꎬ Ｃｌａ９７Ｃ０２Ｇ０３６０２０ ａｎｄ Ｃｌａ９７Ｃ０２Ｇ０３６０６０
ｉｎ ｔｈｅ ｔａｒｇｅｔ ｉｎｔｅｒｖａｌ ｗｅｒｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｂｅｔｗｅｅｎ ｅｔｉｏ￣
ｌａｔｅｄ ｌｅａｖｅｓ ａｎｄ ｎｏｒｍａｌ ｇｒｅｅｎ ｌｅａｖｅｓ. Ｔｈｅｓｅ ｇｅｎｅｓ ｍｉｇｈｔ ｂｅ
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ｌｅａｆ ｙｅｌｌｏｗｉｎｇ ｇｅｎｅｓ.

Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ:　 ｗａｔｅｒｍｅｌｏｎꎻ ｅｔｉｏｌａｔｉｏｎꎻ ＢＳＡꎻ ｇｅｎｅｔｉｃ ｍａｐꎻ ｇｅｎｅ ｌｏｃａｔｉｏｎ

　 　 叶片是植物进行光合作用最主要的器官ꎬ对植物

的生存具有重要意义ꎬ叶片颜色在很大程度上决定了

植物的光合效率[１]ꎮ 植物叶色突变不仅是研究叶绿

素相关基因功能及植物发育的重要材料[２]ꎬ也是优良

的形态标记性状ꎬ在实际生产中常被用来进行品种纯

度鉴定[３]ꎮ 关于水稻、大麦、小麦、玉米、棉花、大豆、
蚕豆、番茄、拟南芥等多种植物叶色突变的研究已有

报道[４]ꎬ叶色突变类型丰富多样ꎬ包括白化、黄化、黄
绿化等[５￣６]ꎮ 植株叶色的形成不仅受到叶绿体生物合

成途径、叶绿素降解途径、血红素代谢途径、类胡萝卜

素代谢途径等与光合色素代谢途径相关基因的影响ꎬ
受到与叶绿体发育相关基因的调控ꎬ还与光、温度、植
物激素、矿物元素和金属离子等外界环境因素息息相

关[６￣９]ꎮ 目前ꎬ关于水稻、玉米、拟南芥等模式植物中

叶色的研究较为深入ꎬ水稻、玉米中已报道的叶色突

变体均超 ２００ 个[１０￣１３]ꎬ对拟南芥的研究发现ꎬ叶色突

变以隐性遗传为主ꎬ目前已经发现 ２７ 个编码 １５ 种叶

绿素生物合成酶的核基因ꎬ它们的任何异常突变都会

导致叶绿素缺乏ꎬ从而产生黄色突变[１４]ꎮ 近年来ꎬ随
着高通量测序技术的应用ꎬ关于辣椒、甜瓜和黄瓜等

一些重要经济作物的叶色突变研究也逐渐展开[１５￣１９]ꎮ
西瓜是全球十大水果之一ꎬ中国西瓜栽培面积

和消费量均居世界首位ꎮ 随着杂交育种的发展ꎬ西
瓜育种已基本实现杂种一代化ꎬ对制种纯度提出了

更大挑战ꎬ叶形、叶色虽是重要的形态标记性状ꎬ但
尚未应用于育种中ꎮ 西瓜的遗传基础狭窄ꎬ自然突

变率低ꎬ目前有关西瓜叶色突变的报道有斑驳突变

类型[２０]、白化突变类型[２１￣２２]、不完全显性黄叶突变

类型[２２]、后绿突变类型[２３]、黄化突变类型[２４￣２５] 等ꎬ
但研究主要集中于遗传规律、生理特性[２１￣２５]ꎮ 西瓜

基因组的公布和测序技术的快速发展为西瓜重要性

状定位、关键基因功能研究奠定了重要生物学基

础[２６￣２９]ꎮ Ｋｉｄａｎｅｍａｒｉａｍ[３０] 发现ꎬ西瓜后绿突变体

Ｈｏｕｌｖ 中的 ＣｌＣＧ０３Ｇ０１００３０ 基因存在 １ 个单核苷酸

多态性(ＳＮＰ)变异ꎬ导致该基因编码的 ＦｔｓＨ 胞外蛋

白酶序列中精氨酸突变为赖氨酸ꎬＦｔｓＨ 蛋白主要参

与叶绿体早期发育ꎬ进而影响西瓜叶片颜色ꎮ Ｚｈｕ
等[２５]对叶片黄化突变西瓜材料 ｗ￣ｙｌ 进行精细定位ꎬ

认为基因 Ｃｌａ９７Ｃ０２Ｇ０３６０４０、 Ｃｌａ９７Ｃ０２Ｇ０３６０５０ 和

Ｃｌａ９７Ｃ０２Ｇ０３６０６０ 可能是导致西瓜叶片黄化的主要

基因ꎮ 探索叶片颜色变异机制可为遗传改良提供理

论依据ꎬ满足人们在生产、选种和育种等方面的需

求ꎻ开发叶色形态标记ꎬ能够有效缩短育种周期ꎬ提
高育种效率与制种纯度ꎮ 本研究拟以全生育期叶片

黄化西瓜材料 ｌｙ１０４ 和绿叶西瓜材料 ｗ３ 为试验材

料ꎬ通过混合分组分析(ＢＳＡ)测序初步定位叶片黄

化基因在染色体中的位置ꎬ进一步利用简化基因组

(ＲＡＤ)测序开发全基因组 ＳＮＰ 分子标记ꎬ利用 Ｆ２代

群体构建高密度遗传图谱进行西瓜叶片黄化基因定

位ꎬ结合转录组测序及基因功能注释锁定关键候选

基因ꎮ 本研究结果可为进一步全面解析西瓜叶片黄

化基因及其生物学功能奠定重要基础ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 试验材料

２０１４ 年ꎬ利用甲基磺酸乙酯(ＥＭＳ)诱变获得的

稳定遗传的叶片黄化西瓜材料ꎬ经 ５ 代连续自交获

得相对纯合的叶片黄化突变材料 ｌｙ１０４ꎮ 本研究以

ｌｙ１０４ 为母本(Ｐ １)ꎬ以正常绿叶西瓜材料 ｗ３ 为父本

(Ｐ ２)构建 Ｆ１代、Ｆ２代、ＢＣ１代群体ꎬ群体的构建与表

型调查试验均于淮安市农业科学研究院科研创新基

地进行ꎬ群体配制过程严格自交、杂交ꎬ整个生育期

采取商品化管理ꎮ
１.２　 形态观察与遗传规律分析

以第 １ 张完全展开的真叶进行表型统计与分析ꎬ
采用人工观察和便携式色差仪 ＲＭ２００ＱＣ(爱色丽 Ｘ￣
Ｒｉｔｅꎬ美国)对叶片颜色指数进行测定ꎬ测定指标为亮

度值(Ｌ∗)、红绿值(ａ∗)和黄蓝值(ｂ∗)３ 个颜色参

数ꎮ 对 Ｆ１代、Ｆ２代、ＢＣ１代群体分离表型进行统计ꎬ分
析西瓜叶片黄化遗传规律ꎬ并进行卡方检验ꎮ
１.３　 通过 ＢＳＡ 测序进行叶片黄化初定位

ＢＳＡ 测序即混合分组分析法ꎬ是一种简单快速

的目标性状定位方法ꎬ已被广泛应用于多种园艺作

物重要性状的基因定位[３１]ꎮ 本研究从 Ｆ２代西瓜群

体中选取黄叶、绿叶极端表型植株各 ２０ 株ꎬ采用十

六烷基三甲基溴化铵(ＣＴＡＢ)法[３２]提取植株幼叶基
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因组 ＤＮＡ 并检测其浓度ꎬ通过等量混匀构建 ２ 个极

端混池ꎬ利用亲本 ＤＮＡ 构建亲本池进行测序分析ꎬ
送至上海凌恩生物科技有限公司ꎬ利用 Ｉｌｌｕｎｉｍａ
ＨｉＳｅｑ ４０００ 进行测序ꎬ亲本测序深度为１０×ꎬ混池测

序深度为２０×ꎬ测序读长为 １５０ ｂｐꎮ 对原始序列

(Ｒｅａｄ)进行过滤ꎬ去除接头ꎬ过滤掉包含未确定碱

基(Ｎ)>１５％和低质量的 ｒｅａｄ(质量值≤２０ 的碱基

数占整个 Ｒｅａｄ 的 １０％以上)ꎬ将获得的干净序列

(Ｃｌｅａｎ ｒｅａｄ)用于后续分析ꎮ 使用 ＢＷＡ 软件[３３] 将

高质量的 Ｃｌｅａｎ ｒｅａｄ 映射到西瓜基因组 ９７１０３ｖ２(ｈｔ￣
ｔｐ: / / ｃｕｃｕｒｂｉｔｇｅｎｏｍｉｃｓ.ｏｒｇ / ｏｒｇａｎｉｓｍ / ２１)上ꎮ 然后用

ＧＡＴＫ[３４]、ＳｎｐＥｆｆ[３５] 软件对突变位点进行检测和注

释ꎬ用 ＳＮＰ￣ｉｎｄｅｘ 算法进行关联分析ꎬ阈值为 ０􀆰 ５ꎮ
１.４　 西瓜高密度遗传图谱的构建

为了更精确地定位获得西瓜叶片黄化突变位点ꎬ
本研究根据 Ｆ２代群体中黄叶、绿叶分离比选取共 １００
份单株ꎬ分别提取基因组 ＤＮＡꎬ采用 ＲＡＤ 建库方式构

建长度范围在３００~５００ ｂｐ 的双端文库ꎮ 将产物送至

上海凌恩生物科技有限公司ꎬ利用 Ｉｌｌｕｎｉｍａ ＨｉＳｅｑ 进

行测序ꎬ测序读长为 １５０ ｂｐꎮ 对原始 Ｒｅａｄ 采用以下

标准进行质控:(１)去除 Ｒｅａｄ 中的接头序列ꎻ(２)修
剪测序质量较低的 Ｒｅａｄ 末端(测序质量值小于

Ｑ２０)ꎻ(３)去除含 Ｎ 比例达到 １０％的 Ｒｅａｄꎻ(４)舍弃

接头及质量修剪后长度小于 １００ ｂｐ 的小片段ꎮ 用

ＢＷＡ 软件将 Ｃｌｅａｎ ｒｅａｄ 比对至参考基因组 ９７１０３ｖ２ꎬ
并对映射结果进行统计分析ꎮ 用 ＧＡＴＫ 软件进行变

异位点检测获得 ＳＮＰꎮ 对获得的 ＳＮＰ 按以下标准进

行过滤:(１)去除比对 Ｒｅａｄ 质量值小于 ２０ 的位点ꎬ同
时过滤掉缺失率大于 ５０％的 ＳＮＰꎻ(２)删除无义 ＳＮＰ
位点ꎻ(３)用 ｊｏｉｎｍａｐ ４.０ 软件[３６] 对过滤后的 ＳＮＰ 进

行卡方测验ꎬ先后过滤掉Ｐ<０􀆰 ０１ 和缺失率 ３０％以上

的标记ꎬ对于最终获得的 ＳＮＰꎬ采用 ｊｏｉｎｍａｐ ４.０ 软件

进行西瓜遗传图谱构建ꎬ选用 Ｋｏｓａｍｂ’ｓ 参数ꎮ
１.５　 转录组分析

从亲本及其 Ｆ２代群体中取 ｌｙ０４ 和 ｗ３ 单株各 ３
份ꎬ当第 １ 张真叶完全展开后取样进行转录组分析ꎮ
用 Ｐｌａｎｔ ＲＮＡ Ｐｕｒｉｆｉｃａｔｉｏｎ Ｒｅａｇｅｎｔ 试剂盒(购自上海

凌恩生物科技有限公司)提取植物总 ＲＮＡꎬ并构建

转录组测序文库ꎮ 送至上海凌恩生物科技有限公司

采用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＨｉＳｅｑ 进行测序ꎬＲｅａｄ 长度为 １５０ ｂｐꎮ
测序数据经质控过滤获得 Ｃｌｅａｎ ｒｅａｄꎬ用 Ｈｉｓａｔ２ 软

件[３７]将其映射到西瓜基因组 ９７１０３ｖ２ 上ꎮ 用每个

基因在一个样本中所对应的基因转录本数(ＦＰＫＭ)
计算基因表达水平ꎮ 基于 ＫＥＧＧ (ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ. ｇｅ￣
ｎｏｍｅ. ｊｐ / ｋｅｇｇ / ) 和 ＧＯ ( ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ. ｇｅｎｅｏｎｔｏｌｏｇｙ.
ｏｒｇ / )数据库进行基因注释和功能分析ꎮ 差异表达

基因以差异倍数(Ｆｏｌｄ ｃｈａｎｇｅ)≥１􀆰 ５、Ｐ≤０􀆰 ００５ 为

标准ꎮ
１.６　 候选区域功能注释与候选基因筛选

结合遗传规律分析及 ＢＳＡꎬ利用 ＲＡＤ 测序开发

全基因组 ＳＮＰ 标记ꎬ加入叶色表型标记进行西瓜 ２
号染色体图谱的构建ꎬ对西瓜叶片黄化基因进行定

位ꎮ 以 ９７１０３ｖ２ 为参考基因组对定位区间基因进行

注释ꎬ通过基因序列分析及转录组测序差异表达情

况分析进一步筛选并确定候选基因ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 西瓜叶片黄化特性及遗传规律分析

经 ＥＭＳ 诱变获得叶片黄化的西瓜材料ꎬ经 ５ 代

连续自交后ꎬ获得遗传稳定的叶片黄化材料 ｌｙ１０４ꎬ
该材料从子叶期至果实收获时的叶片均保持黄化状

态(图 １Ａ)ꎮ 通过对 ｌｙ１０４、ｗ３ 的叶片颜色指标进行

测定ꎬ发现叶片黄化西瓜材料与绿叶西瓜材料在叶

片颜色指标上存在极显著差异(图 １Ｂ)ꎮ
　 　 分析结果显示ꎬｌｙ１０４ 和 ｗ３ 的杂交 Ｆ１代所有植

株叶片均呈绿色ꎬ表明控制黄色和绿色的基因是等位

基因ꎬ黄色的突变基因为隐性遗传ꎮ Ｆ２代群体中有

１７４ 个单株为绿叶ꎬ６３ 个单株为黄叶(表 １)ꎮ 在 Ｆ１代

与叶片黄化亲本(Ｐ１)回交群体后代中ꎬ有 ７３ 个单株

为绿叶ꎬ６３ 个单株为黄叶ꎮ 卡方检验发现ꎬＦ２代群体

的分离比符合３ ∶ １ 的孟德尔分离比 [ χ２(１ꎬｎ＝２３７) ＝
０.３１６ ４６ꎬＰ＝ ０.５７３ ７>０􀆰 ０５０ ０ꎬｎ 为群体样本数量]ꎬ
ＢＣ１群体的分离模式符合 １ ∶ １ 的孟德尔分离比

[χ２(１ꎬｎ＝１３６)＝ ０.７３５ ２９ꎬＰ＝ ０.３９１ ２>０􀆰 ０５０ ０](表 １)ꎬ说
明西瓜叶片的黄色突变符合单基因控制的隐性遗传

规律ꎬ叶片绿叶对黄色表现为显性遗传ꎮ

表 １　 Ｆ２代和 ＢＣ 群体中叶片黄化突变型与野生型的分离比

Ｔａｂｌｅ １　 Ｓｅｇｒｅｇａｔｉｏｎ ｒａｔｉｏ ｏｆ ｙｅｌｌｏｗ￣ｌｅａｆ ｍｕｔａｎｔ ａｎｄ ｗｉｌｄ ｔｙｐｅ ｉｎ Ｆ２

ａｎｄ ＢＣ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

群体类型 群体数量
绿叶植
株数量

黄叶植
株数量

期望
分离比

卡方检验值
(χ２)

ＢＣ１ １３６ ７３ ６３ １ ∶ １ ０.７４

Ｆ２ ２３７ １７４ ６３ ３ ∶ １ ０.３２
χ２检验采用 ０.０５ 水平ꎮ
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Ａ:表型ꎻＢ:颜色指数ꎮ Ｌ∗:亮度(阈值０~１００)ꎻａ∗:红绿色范围(阈值－１２８~ ＋１２７)ꎻｂ∗:黄蓝色范围(阈值－１２８~ ＋１２７)ꎻＭＴ:突变体叶片黄

化材料ꎻＷＴ:野生型材料ꎮ ∗∗表示不同材料间差异极显著(Ｐ<０􀆰 ０１)ꎮ
图 １　 西瓜绿叶和黄叶突变体的表型及颜色指数

Ｆｉｇ.１　 Ｐｈｅｎｏｔｙｐｅ ａｎｄ ｃｏｌｏｒ ｉｎｄｅｘ ｏｆ ｗａｔｅｒｍｅｌｏｎ ｇｒｅｅｎ￣ｌｅａｆ ｍｕｔａｎｔ ａｎｄ ｙｅｌｌｏｗ￣ｌｅａｆ ｍｕｔａｎｔ

２.２　 西瓜叶片黄化基因的 ＢＳＡ 初定位

原始 Ｒｅａｄ 经质控过滤ꎬ２ 个混池共获得 １２.４ Ｇｂ
高质量 Ｃｌｅａｎ ｒｅａｄꎬＱ３０ 在 ９３􀆰 ０％以上ꎬ与参考基因组

９７１０３ｖ２的平均比对率在 ９８􀆰 ０％以上ꎮ 使用 ＧＡＴＫ 软

件进行变异检测ꎬ共获得５２３ ３０３个 ＳＮＰꎬ经过滤后用

ＳＮＰ￣Ｉｎｄｅｘ 算法对性状相关侯选区域进行选择ꎬ作图窗

口大小为 １ Ｍｂꎬ作图步移为 １０ ｋｂꎬ阈值为 ０􀆰 ５ꎬ结果表

明ꎬ西瓜叶色黄化基因定位于 ２ 号染色体８ ４９０ ００１~
２６ ４１０ ０００ ｂｐ(大小约为 １７􀆰 ９２ Ｍｂ)(图 ２Ａ)ꎮ
２.３　 高密度西瓜遗传图谱的构建与叶片黄化基因

的定位

　 　 根据分离比ꎬ从 Ｆ２代群体中选取 ７６ 株绿叶、２４

株黄叶西瓜单株进行 ＲＡＤ 测序ꎬ共获得 ６９􀆰 １７ Ｇｂ
高质量 Ｃｌｅａｎ ｒｅａｄꎬＱ３０ 在 ９１􀆰 ３％以上ꎬ与参考基因

组的平均比对率在 ９７􀆰 ６％以上ꎮ 使用 ＧＡＴＫ 软件进

行变异检测ꎬ共获得２２９ ７０４个 ＳＮＰꎬ经过滤筛选ꎬ最
终确定４ ２７３个 ＳＮＰ 用于西瓜高密度遗传图谱的构

建ꎮ 西瓜遗传图谱总长度为１ ６０２.４４ ｃＭꎬ平均遗传

距离为 ０􀆰 ３９ ｃＭꎬ最大间隔为 ７􀆰 ３８ ｃＭ(表 ２)ꎮ
　 　 为了进一步精确定位西瓜叶片黄化基因ꎬ用
ＲＡＤ 测序结果对西瓜 ２ 号染色体上的 ＳＮＰ 标记进

行过滤筛选ꎬ剔除检测率低于 ４０％的样品单株和标

记ꎬ最终用 ９１ 份单株(６８ 份绿叶ꎬ２３ 份黄叶)、２８６

个 ＳＮＰ 标记进行叶片黄化基因定位ꎬ叶片颜色标记

(Ｌｅａｆｃｏｌｏｒ)用绿叶(Ｄ)、黄叶(Ｂ)表示ꎬ用 ｊｏｉｎｍａｐ４
进行西瓜叶片黄化基因的定位ꎮ 结果显示ꎬＬｅａｆｃｏｌ￣
ｏｒ 定 位 于 Ｃｌａｓ９７Ｃｈｒ０２￣１３９５０３０６ 与 Ｃｌａｓ９７Ｃｈｒ０２￣
１５５１７５９１标记之间(大小约为 １􀆰 ５６７ Ｍｂ) (图 ２Ｂ)ꎬ
以西瓜 ９７１０３ｖ２ 为参考基因组ꎬ该区间包含 ２４ 个注

释基因(图 ２Ｃ、表 ３)ꎮ

表 ２　 西瓜高密度遗传图谱构建结果

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎ ｏｆ ｈｉｇｈ ｄｅｎｓｉｔｙ ｇｅｎｅｔｉｃ ｍａｐ ｏｆ ｗａｔｅｒｍｅｌｏｎ

基因组
位置

标记数量
遗传长度
(ｃＭ)

平均遗传
距离(ｃＭ)

标记最大
间隔(ｃＭ)

Ｌｇ０１ ４３７ １６１.１５ ０.３７ ２.６２

Ｌｇ０２ ５０４ １８５.４９ ０.３７ ２.３２

Ｌｇ０３ １０９ ６０.１３ ０.５５ ３.１６

Ｌｇ０４ ６２８ ２７８.３２ ０.４４ ３.８７

Ｌｇ０５ ３１４ １１４.８１ ０.３７ ２.８７

Ｌｇ０６ ３８０ ９５.０８ ０.２５ ２.７５

Ｌｇ０７ ４８１ １８６.９０ ０.３９ ２.８２

Ｌｇ０８ ２０５ ７２.０３ ０.３５ ２.１７

Ｌｇ０９ ４３７ １４７.５２ ０.３４ ２.２１

Ｌｇ１０ ４５９ １２１.６０ ０.２６ ２.４０

Ｌｇ１１ ３１９ １７９.４１ ０.５６ ７.３８

合计 ４ ２７３ １ ６０２.４４ ０.３９ －
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２.４　 西瓜黄化叶片转录组分析及候选基因的筛选

ＲＮＡ￣ｓｅｑ 共检测 １２ 个样本ꎬ其中 Ｐ１、Ｐ２分别选取

３ 个样本ꎬＦ２代群体中叶片黄化类型、绿叶类型分别选

取 ３ 个样本ꎬ每个样本平均获得 ６􀆰 ４ Ｇｂ 高质量 Ｃｌｅａｎ
ｒｅａｄ 数据ꎬＱ３０ 在 ９２􀆰 ０％以上ꎬ平均基因组比对率为

９１􀆰 ４％ꎮ 分别以 Ｐ２Ｇ(亲本绿叶)与 Ｐ１Ｙ(亲本黄叶)
和 Ｆ２Ｇ(Ｆ２ 代绿叶)与 Ｆ２Ｙ(Ｆ２ 代黄叶)为对比组进行

独立分析ꎬ其中 Ｐ２Ｇ 与 Ｐ１Ｙ 对比组中共检测到１ ３５６
个差异表达基因ꎬ其中上调表达的基因 ５２９ 个ꎬ下调

表达的基因 ８２７ 个ꎻＦ２Ｇ 与 Ｆ２Ｙ 对比组中共检测到

４ １８０个差异表达基因ꎬ其中上调表达的基因１ ３７８个ꎬ
下调表达的基因２ ８０２个(图 ３Ａꎬ图 ３Ｂ)ꎮ Ｐ２Ｇ 与 Ｐ１Ｙ
对比组和 Ｆ２Ｇ 与 Ｆ２Ｙ 对比组中均显著下调表达的基

因共有 ３２７ 个、均显著上调表达的基因共有 １３２ 个

(图 ３Ａ)ꎮ 以上结果表明ꎬ亲本中黄叶和绿叶差异表

达基因数量显著小于 Ｆ２代群体ꎬ说明 Ｐ１和 Ｐ２已相对

纯合ꎻＧＯ 和 ＫＥＧＧ 富集分析结果表明ꎬ差异表达基因

富集通路多与光合、应激反应等有关ꎬ说明黄叶和绿

叶西瓜植株在光合作用等方面存在较大差异ꎮ

表 ３　 候选区间注释基因

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｇｅｎｅ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｉｎ ｃａｎｄｉｄａｔｅ ｉｎｔｅｒｖａｌ

基因　 　 染色体 起始位置(ｂｐ) 终止位置(ｂｐ) 基因方向 基因功能注释　 　 　 　 　

Ｃｌａ９７Ｃ０２Ｇ０３５８９０ 染色体 ２ １３ ９５６ ４１７ １３ ９５７ ３２７ － ａｃａｎｔｈｏｓｃｕｒｒｉｎ￣１￣ｌｉｋｅ

Ｃｌａ９７Ｃ０２Ｇ０３５９００ 染色体 ２ １４ ０２９ ９６８ １４ ０３１ １１０ － 未知的蛋白质

Ｃｌａ９７Ｃ０２Ｇ０３５９１０ 染色体 ２ １４ ０３１ ２０２ １４ ０３２ ２６５ － ａｃａｎｔｈｏｓｃｕｒｒｉｎ￣１￣ｌｉｋｅ

Ｃｌａ９７Ｃ０２Ｇ０３５９２０ 染色体 ２ １４ ０３３ ５８０ １４ ０３７ ３７９ － 未知的蛋白质

Ｃｌａ９７Ｃ０２Ｇ０３５９３０ 染色体 ２ １４ ０５５ ６７６ １４ ０５７ ３７８ － 含 ＢＰＴＩ / Ｋｕｎｉｔｚ 结构域的蛋白质 ２ 亚型 Ｘ２

Ｃｌａ９７Ｃ０２Ｇ０３５９４０ 染色体 ２ １４ １５７ １２２ １４ １５８ ３１０ ＋ 未知的蛋白质

Ｃｌａ９７Ｃ０２Ｇ０３５９５０ 染色体 ２ １４ ２０１ ３７３ １４ ２０２ ３７５ － 与 ＴＭＡ７ 相关的翻译机制蛋白质

Ｃｌａ９７Ｃ０２Ｇ０３５９６０ 染色体 ２ １４ ２６７ ３１０ １４ ２７０ ８０９ － Ｂ 类锌指蛋白质转录因子ꎬ包含 ＤＵＦ１６６４ 结构域

Ｃｌａ９７Ｃ０２Ｇ０３５９７０ 染色体 ２ １４ ２７０ ９０６ １４ ２７４ ８４７ ＋ 脂质结合血清糖蛋白质

Ｃｌａ９７Ｃ０２Ｇ０３５９８０ 染色体 ２ １４ ２７７ ６８６ １４ ２７８ ９０４ － 蛋白质核融合缺陷 ６ꎬ叶绿体 / 线粒体样亚型 Ｘ１

Ｃｌａ９７Ｃ０２Ｇ０３５９９０ 染色体 ２ １４ ２８３ ０４７ １４ ２８３ ３２９ ＋ 未知的蛋白质

Ｃｌａ９７Ｃ０２Ｇ０３６０００ 染色体 ２ １４ ３７０ ０８６ １４ ３７２ ００２ ＋ 抗坏血酸氧化酶同源物

Ｃｌａ９７Ｃ０２Ｇ０３６０１０ 染色体 ２ １４ ３７６ ４３９ １４ ３７６ ７８２ ＋ 未知的蛋白质

Ｃｌａ９７Ｃ０２Ｇ０３６０２０ 染色体 ２ １４ ４６１ ３７６ １４ ４６４ ３０７ － 双组分反应调节蛋白质

Ｃｌａ９７Ｃ０２Ｇ０３６０３０ 染色体 ２ １４ ４９４ ６０７ １４ ４９７ １１４ ＋ 双组分反应调节蛋白质

Ｃｌａ９７Ｃ０２Ｇ０３６０４０ 染色体 ２ １４ ５４９ ７６５ １４ ５５０ ４２５ ＋ 包含 ＤＵＦ６７９ 结构域的蛋白质

Ｃｌａ９７Ｃ０２Ｇ０３６０５０ 染色体 ２ １４ ５５０ ６２６ １４ ５５１ ９３５ － ＤＮＡＪ 同源亚家族 Ｂ 成员 １３

Ｃｌａ９７Ｃ０２Ｇ０３６０６０ 染色体 ２ １４ ６７０ ６９３ １４ ６７１ ７０７ ＋ 蛋白质 Ｙｃｆ２

Ｃｌａ９７Ｃ０２Ｇ０３６０７０ 染色体 ２ １４ ８３７ ２１９ １４ ８７５ ２７７ － Ｕ１１ / Ｕ１２ 小核核糖核蛋白(相对分子质量 ６５ ０００)
蛋白质亚型 Ｘ２

Ｃｌａ９７Ｃ０２Ｇ０３６０８０ 染色体 ２ １４ ９９０ ５２０ １４ ９９０ ７１９ － 未知的蛋白质

Ｃｌａ９７Ｃ０２Ｇ０３６０９０ 染色体 ２ １５ ０５９ ８９９ １５ ０６３ ２０９ ＋ 环型 Ｅ３ 泛素转移酶

Ｃｌａ９７Ｃ０２Ｇ０３６１００ 染色体 ２ １５ １５５ ２０９ １５ １５７ ４５６ ＋ 含五肽重复的家族蛋白质

Ｃｌａ９７Ｃ０２Ｇ０３６１１０ 染色体 ２ １５ １６５ １４２ １５ ２２６ ９８６ ＋ 尼曼￣匹克 Ｃ１ 蛋白样亚型 Ｘ２

Ｃｌａ９７Ｃ０２Ｇ０３６１２０ 染色体 ２ １５ ２３１ ４６０ １５ ２３１ ９７６ － 锌指家族蛋白质

“＋”表示基因注释在染色体正链ꎻ“－”表示基因注释在染色体负链ꎮ

　 　 对西瓜 ２ 号染色体１３ ９５０ ３０６~１５ ５１７ ５９１ ｂｐ(大
小约为 １􀆰 ５６ Ｍｂ)内的 ２４ 个注释基因进行功能分析和

转录组表达差异分析ꎬ结果显示ꎬ２４ 个注释基因中有 １７
个在植株叶片中表达ꎬ仅有基因 Ｃｌａ９７Ｃ０２Ｇ０３６０６０、

９６１张朝阳等:ＢＳＡ 联合转录组分析发掘西瓜叶片黄化候选基因



Ａ:ＢＳＡ 定位结果ꎮ Ｂ:西瓜 ２ 号染色体遗传图谱及叶色黄化标记定位ꎮ Ｃ:根据西瓜参考基因组 ９７１０３ｖ２ 注释候选区域的基因ꎮ ＳＮＰ ｉｎｄｅｘ:
单核苷酸多态性指数ꎮ

图 ２　 西瓜叶片黄化基因精细定位

Ｆｉｇ.２　 Ｆｉｎｅ ｍａｐｐｉｎｇ ｏｆ ｌｅａｆ ｙｅｌｌｏｗｉｎｇ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｗａｔｅｒｍｅｌｏｎ

Ａ:Ｐ２Ｇ 与 Ｐ１Ｙ 对比组及 Ｆ２Ｇ 与 Ｆ２Ｙ 对比组上调和下调基因数量 Ｖｅｎｎ 图ꎻＢ:Ｐ２Ｇ 与 Ｐ１Ｙ 对比组及 Ｆ２Ｇ 与 Ｆ２Ｙ 对比组上调和下调基因数量柱

形图ꎻＣ:Ｆ２Ｇ 与 Ｆ２Ｙ 对比组差异基因火山图ꎬ标注基因为候选区间基因ꎮ Ｐ１Ｙ:亲本黄叶ꎻＰ２Ｇ:亲本绿叶ꎻＦ２Ｇ:Ｆ２ 代绿叶ꎻＦ２Ｙ:Ｆ２ 代黄叶ꎮ

图 ３　 西瓜黄叶与绿叶转录组差异表达基因分析

Ｆｉｇ.３　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ ｏｆ ｗａｔｅｒｍｅｌｏｎ ｙｅｌｌｏｗ ｌｅａｆ ａｎｄ ｇｒｅｅｎ ｌｅａｆ
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Ｃｌａ９７Ｃ０２Ｇ０３５９５０、 Ｃｌａ９７Ｃ０２Ｇ０３６０１０、 Ｃｌａ９７Ｃ０２Ｇ０３６０２０
在叶片黄化植株与绿叶植株中的表达存在显著差异ꎬ
Ｃｌａ９７Ｃ０２Ｇ０３６０６０在 Ｐ２Ｇ 和 Ｆ２Ｇ 中均显著上调表达

(图 ３Ｃ)ꎬ其注释功能为 Ｙｃｆ２ 蛋白编码基因ꎬ该编码基

因为被子植物中最重要的质体基因ꎬ与植物光合作用

有关ꎮ

３　 讨论与结论

化学 ＥＭＳ 诱变是人工创造突变体最常用的处

理方式之一ꎬ叶片黄化是最常见的诱变表型[２２]ꎮ 笔

者所在课题组前期通过 ＥＭＳ 诱变西瓜种子ꎬ获得稳

定遗传的西瓜叶片黄化材料ꎬ其整个生育期均可保

持黄化状态ꎮ 植物叶片黄化突变ꎬ又称叶绿素缺乏

突变ꎬ通常是由叶绿素合成或降解途径被破坏所

致[３８]ꎮ 目前ꎬ研究者已经在水稻[３９]、番茄[４０]、黄

瓜[１９]、拟南芥[４１] 等植物中发现了黄化突变体ꎮ 有

研究发现ꎬ不同类型的叶色突变的遗传规律差异较

大ꎬ有些叶色突变可能是核遗传ꎬ也可能是细胞质遗

传ꎬ水稻[４２]、玉米[４３]、小麦[４４]、黄瓜[４５]、番茄[４６] 等

都由 １ 对或 ２ 对隐性核基因控制ꎮ Ｚｈａｎｇ 等[２１]研究

证实ꎬ西瓜叶片白化突变是由 １ 对隐性等位基因

( ｊａｊａ)控制的ꎮ Ｐｒｏｖｖｉｄｅｎｔｉ[２０]发现ꎬ西瓜叶色斑驳突

变由 １ 对 隐 性 基 因 ( ｓｌｖ ) 控 制ꎮ Ｋｉｄａｎｅｍａｒｉａｍ
等[３０ꎬ４７]发现ꎬ西瓜叶色后绿突变是由 １ 个隐性基因

(ｄｇｄｇ)控制的ꎮ Ｚｈｕ 等[２５]研究发现ꎬ西瓜黄化突变

体 ｗ￣ｙｌ 由 １ 对隐性核基因控制ꎬ与本研究结果一

致ꎮ
西瓜作为重要的园艺经济作物[４８￣５１] ꎬ在中国

的栽培面积和产量均居世界首位ꎮ 经长期人工选

择ꎬ栽培西瓜遗传背景狭窄ꎬ多态性分子标记开发

受限ꎬ致使西瓜分子标记辅助育种及品种改良进

展缓慢ꎮ 高密度遗传图谱的构建不仅是开发西瓜

重要农艺性状遗传基因 / ＱＴＬ 紧密连锁分子标记

的重要手段ꎬ亦是深入挖掘和解析西瓜重要农艺

性状基因的基础ꎬ通过遗传图谱构建进行基因 /
ＱＴＬ 定位研究已经在西瓜多种性状研究中得到成

熟应用[５２￣５３] ꎮ 本研究基于 ＢＳＡ 定位ꎬ将西瓜叶片

黄化基因定位于 ２ 号染色上ꎬ为了进一步获得可

靠定位基因ꎬ本研究开发了 ＳＮＰ 标记ꎬ用于构建高

密度西瓜遗传图谱ꎬ并将西瓜叶片黄化基因定位

到 ２ 号染色体１３ ９５０ ３０６ ~ １５ ５１７ ５９１ ｂｐ(大小约

为 １􀆰 ５６ Ｍｂ)ꎬ比对西瓜参考基因组 ９７１０３ｖ２ 发现ꎬ

在候选区段内包含 ２４ 个注释基因ꎬ１７ 个基因在叶

片中表达ꎬ４ 个基因在黄叶与绿叶转录组分析中存

在显著差异表达ꎬ其中基因 Ｃｌａ９７Ｃ０２Ｇ０３６０６０ 是

Ｙｃｆ２ 蛋白的编码基因ꎬＹｃｆ２ / ＦｔｓＨ 调控的烟酰胺腺

嘌呤二核苷酸￣苹果酸脱氢酶是叶绿体或非光合质

体在黑暗中产生腺嘌呤核苷三磷酸的关键酶[５４] ꎬ
是光合生长必需的酶[５５] ꎮ 目前ꎬＹｃｆ２ 基因已被证

实是被子植物中最重要的质体基因[５６] ꎬ它在高等

植物中发挥着重要功能[５７] ꎮ 在本研究中ꎬ由于双

亲重测序深度不高ꎬ候选区间注释基因编码区中

未发现可靠突变ꎬ但转录组结果显示ꎬＹｃｆ２ 在叶片

黄化西瓜材料中的表达量显著下调ꎬ说明叶片黄

化西瓜材料的光合作用系统可能与正常绿叶植株

光合系统存在显著差异ꎬ相关机制需要进一步研

究ꎮ 本研究结果可为进一步挖掘叶片黄化植株光

合作用机制奠定一定科学基础ꎮ
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