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葫芦科作物遗传多样性研究进展
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摘 要：葫芦科作物是世界第四大重要的经济作物，由 115 个属 960 个种组成，拥有丰富的种质资源。随着人们对

产量和品质需求的提升，如今市场上葫芦科作物的栽培品种逐渐趋于同质化，种质资源遗传多样性变窄。系统研究

葫芦科作物遗传多样性可以更全面、系统地发掘种质资源信息，对促进育种工作的进展发挥关键作用。主要介绍葫

芦科作物的起源与系统进化关系、种质资源收集情况，并归纳总结葫芦科作物遗传多样性的相关研究，尤其是黄瓜、

南瓜、西瓜、甜瓜和冬瓜的遗传多样性研究进展与育种创新等主要成果，以期为葫芦科作物的多样性利用和育种奠

定坚实的基础。
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葫芦科（Cucurbitaceae）作物是世界第四大重要

经济作物，仅次于禾本科、豆科和茄科。葫芦科作

物由 115 个属 960 个种组成 [1]，包括黄瓜（Cucumis

sativus）、南瓜（Cucurbita pepo, Cucurbita moschata,

Cucurbita agyrosperma）、苦瓜（Momordica charan-

tia）、西瓜（Citrullus lanatus）、甜瓜（Cucumis melo）、

冬瓜（Benincasa hispida）等。大多数葫芦科作物为

一年生藤本植物，少数是多年生木本、藤本、多刺灌

木或乔木。叶互生、单掌状浅裂或掌状复叶，茎有

毛，花为黄色或白色单性花，雌雄同株或异株，下位

子房，果实通常是瓠果。除作为经济作物外，一些

葫芦科作物兼具药用或观赏价值[2-4]。罗汉果（Sirai-

tia grosvenorii）有止咳解暑、调节肠道、健脾胃等药

用功效 [5]；葫芦（Lagenaria siceraria）老熟时表面光

滑、坚硬，常作为工艺品用于观赏等[6]。近年来，随

着人们对产量和品质需求的不断提升，市场上葫芦

科作物的栽培品种逐渐趋于同质化，种质资源遗传

多样性变窄，严重制约了葫芦科作物产业的健康发
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assimilated and the genetic diversity of germplasm resources has become narrower due to long time selection for yield

and high quality. A systematic study on the genetic diversity of Cucurbitaceae crops will enable us to explore their germ-

plasm in a more comprehensive way, which would help in promoting the breeding program. In this paper, the origin of Cu-

curbitaceae crops and their phylogenetic relationships were introduced, and the collection of germplasm resources of Cu-

curbitaceae crops was explored. The authors also summarized the relevant studies of genetic diversity of Cucurbitaceae

crops and breeding innovations, especially those of cucumber, pumpkin, watermelon, melon and wax gourd, which lays a

solid foundation for the utilization of variety and cultivation of Cucurbitaceae crops.
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展。笔者通过对葫芦科作物起源与系统进化、种质

资源概况及遗传多样性等 3 个方面进行综述，以期

为葫芦科作物新品种选育提供参考。

1 葫芦科作物起源与系统进化关系

葫芦科作物可能起源于晚白垩纪，与早期的葫

芦科作物全基因复制事件有关。此外，在白垩

纪-近古纪边界，地球上超过 75%物种的大规模灭

绝事件推动了早期葫芦科作物的进化 [2]。研究发

现，约 109 百万年前葫芦目和壳斗目分化，约 90 百

万年~102 百万年前葫芦科常四倍体复制事件

（CCT）发生，CCT 事件可能直接导致葡萄与大多

数的葫芦科作物分化[3]。

葫芦科作物具有重要的经济价值，全面而又完

整的葫芦科系统发育研究为了解葫芦科进化和进

行比较基因组学研究奠定了坚实的基础。目前，已

有从农艺性状和分子水平研究葫芦科作物的亲缘

关系、起源地和系统分化时间等研究。利用传统的

分类学方法，通过卷须特征、果实类型以及种皮和

花粉结构，将葫芦科分为两个亚科、11 个类群和

130 个属，其中 50 个属中每个属只有一个种[7]。随

着分子生物学的发展，不同学者通过多组学技术手

段从分子水平分析了葫芦科的进化关系。研究结

果表明，葫芦科主要经济作物中罗汉果族 Siraitieae

（如罗汉果等）演化时间最长；南瓜族 Cucurbiteae

（如印度南瓜、美洲南瓜、中国南瓜、野生灰籽南瓜）

与冬瓜族 Benincaseae（如甜瓜、黄瓜、冬瓜、葫芦、西

瓜等）亲缘关系最接近，与刺瓜藤族 Sicyoeae（如蛇瓜、

佛手瓜、广东丝瓜、丝瓜等）、苦瓜族 Momordiceae

（如苦瓜等）、罗汉果族 Siraitieae 亲缘关系依次变

远[2，4，8]。但由于不完全谱系排序（ILS）和杂交等因

素，使葫芦科作物系统发育基因组学的研究结果存

在一定的偏差[9]。因此，关于葫芦科作物系统进化

的研究有待进一步发掘。Guo 等[10]对 400 多份西瓜

种质资源开展了基因组变异分析，共鉴定近 2000

万个 SNP，在此基础上，首次明确了西瓜 7 个种之

间的进化关系，发现野生黏籽西瓜是距现代栽培西

瓜亲缘关系最近的种群，也发现了利用野生西瓜进

行抗性改良的基因组痕迹。Zhao 等[11]分析了 1000

余份甜瓜种质资源的基因组变异，共鉴定了 560 余

万个 SNP，群体结构分析发现，甜瓜至少经历过 3

次独立的驯化事件（两次发生在印度，一次发生在

非洲），薄皮甜瓜和厚皮甜瓜亚种分别从印度不同

的野生群体驯化而来。

2 葫芦科作物种质资源概况

全球主要的葫芦科经济作物主要包括翅子瓜

亚科（Zanonioideae）和葫芦亚科（Cucurbitoideae）两

个亚科[12]。迄今为止，葫芦科已经成为全球重要的

作物种群，其丰富的种质资源为人类提供了重要的

食物来源。然而，随着人们对产量和品质的需求增

加，如今市场上葫芦科作物的栽培品种逐渐趋于同

质化，种质资源遗传多样性变窄。而在野生种和突

变种中，存在许多优良的抗逆性状[13-14]。因此，积极

开展种质资源收集，拓展野生种、外来优良品种种

质显得尤为重要[15]。笔者对葫芦科主要经济作物包

括黄瓜、南瓜、西瓜、甜瓜和冬瓜种质资源分类、用

途与收集情况（表 1）进行阐述。

黄瓜（C. sativus，2n=14）属于葫芦科黄瓜属

（Cucumis L.）黄瓜亚属中的一个种，其中黄瓜种又

分为 4 个变种：栽培黄瓜变种（var. sativus）、哈式黄

瓜变种（var. hardwickii Gabaev）、锡金黄瓜变种

（var. sikkimensis）和西双版纳黄瓜变种（var. xish-

uangbannanesis）[13]。按地区和生态学性状分类，黄

瓜可分为华南型、华北型、欧洲温室型、欧美露地

型、加工型及野生型等不同类型[16]。中国农业科学

院蔬菜花卉研究所收集黄瓜种质资源 5000 份左

右，其他资源库收集情况如表 1 所示。

南瓜属（Cucurbita）作物种质资源丰富，主要包

括 5 个栽培种：灰籽南瓜（C. argyrosperma P.）、黑籽

南瓜（C. ficifolia B.）、印度南瓜（C. maxima D.，别

名：笋瓜）、中国南瓜（C. moschata D.，别名：南瓜）和

美洲南瓜（C. pepo L.，别名：西葫芦）[17-18]。其中，灰

籽南瓜分为两个亚种，栽培亚种 C. argyrosperma

ssp. argyrosperma 和野生亚种 C. argyrosperma ssp.

sororia[19]。南瓜属作物可用于鲜食，也可作为其他

蔬菜的砧木使用。按照主要食用部位，分为肉用南

瓜和籽用南瓜。中国南瓜在我国的种植面积最大，

产量最高，以肉用为主，分为食用嫩瓜型和食用老

瓜型[20]。而灰籽南瓜种子是墨西哥人的烹饪食材，

其果实也作为药材、粮食作物使用[19]。研究发现，18

个南瓜属作物中，黑籽南瓜耐热性最好，中国南瓜

耐热性次之，印度南瓜耐热性中等，美洲南瓜耐热

性最差[21]，因此黑籽南瓜、中国南瓜以及印度南瓜和

中国南瓜的杂交种 Shintoza 等是优良的砧木品种，

具有抗温度胁迫、抗病虫害和耐盐碱，以及使接穗

产生高质量果实的优良性状[18]。国际粮食和农业植

物遗传资源数据库（Genesys，https://www.gene-
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sys-pgr.org/）共保存南瓜种质资源 24 156 份。

西瓜（C. lanatus，2n=22）属于西瓜属（Citrullus）

作物。根据基因型的不同，成熟西瓜果肉的颜色可

以从红色到粉红色、橙色、黄色以及这些颜色的混

合。林德佩[22]建议将西瓜分为 4 种、3 亚种和 4 变

种，包括西瓜、药西瓜、缺须西瓜和热迷西瓜；按照

生态型分类，则可分为华北生态型、东亚生态型、俄

罗斯生态型、北美生态型、非洲生态型和新疆生态

型；按经济用途分为有籽西瓜、无籽西瓜、少籽西瓜

等[23]。如今市场上大多销售西瓜品种为甜西瓜[C.

lanatus（Thunb.）Matsum. & Nakai]的栽培种，果形、

果色、风味丰富多样；甜西瓜野生种与饲用西瓜

[var. citroides（Beiley）Mansf.]是干旱地区获得水分

的重要资源，也可作为动物饲料和嫁接砧木；黏籽

西瓜（ssp. mucosospermus Fursa）则以其特殊的黏液

种皮而闻名，主要食用其种子，或作为籽用西瓜改

良育种材料[22，24]。截止目前，国际粮食和农业植物

遗传资源数据库（Genesys，https://www.genesys-pgr.

org/）共保存西瓜种质资源 4370 份。

甜瓜（C. melo L.，2n=24）是黄瓜属（Cucumis）一

年生蔓性植物，是世界十大水果之一，在葫芦科作

物中遗传多样性丰富程度仅次于南瓜，其中白皮、

绿皮、黄皮是甜瓜市场的主流皮色[25]。Pitrat 等[26]将

甜瓜分为 2 个亚种和 16 个变种，包括厚皮甜瓜亚

种（ssp. melo）和薄皮甜瓜亚种（ssp. agrestis）；按用

途分类，可分为菜用型（俗称：菜瓜），水果型（俗称：

甜瓜）和观赏型（如香瓜 var. dudaim）；林德佩 [27]对

Pitrat[26]的建议作了补充和简化，按照花器子房上茸

毛的多少将甜瓜种划分成 2 个亚种、10 个变种，包

括短毛甜瓜亚种（ssp. agrestis Jeffrey）和长毛甜瓜亚

种（ssp. melo Jeffrey）。短毛甜瓜亚种大多果肉不

香，含糖量不高，作为蔬菜生食或煮食，抗性强，是

良好的育种材料；而大多数商业栽培种都属于厚皮

甜瓜亚种，肉软多汁有香气，如新疆特产哈密瓜、欧

美品种 Piel de sapo、Muskmelon 等都属于该亚种。

甜瓜种质资源丰富，国际粮食和农业植物遗传资源

数据库（Genesys，https://www.genesys-pgr.org/）共保

存甜瓜种质资源 9394 份。

冬瓜（B. hispida Cogn.，2n=24）原产我国南部和

印度，主要分布在我国湖南和广东及印度、泰国、缅

甸等地。冬瓜产量高，耐贮藏，果实质量差异较

大。冬瓜按果实形状可以分为扁圆形（如北京一串

铃）、短圆柱形（如冬瓜新品种墨宝）和长圆柱形（如

铁柱 2 号）3 种；按果实表皮颜色和成熟瓜表皮被蜡

粉与否，可分为青皮冬瓜（如广东青皮冬瓜）和白皮

（粉皮）冬瓜（如上海白皮冬瓜）；按果实大小，可分

为小型冬瓜（如吉林小冬瓜）和大型冬瓜（如四川大

冬瓜）[28-32]。冬瓜种质资源收集相对较少，国际粮食

和农业植物遗传资源数据库（Genesys，https://www.

genesys-pgr.org/）保存冬瓜种质资源仅 359 份。

3 遗传多样性

遗传多样性一般以形态学表型分析及高通量

测序等分子水平分析相结合，可以更全面、系统地

了解某一物种的多样性，对促进育种工作的进展发

挥关键作用[15，33-34]。利用分子标记技术可以分析不

同种质资源之间的亲缘关系与遗传多样性，该技术

已广泛应用于黄瓜[35]、南瓜[17，36]、西瓜[37]、冬瓜[38]、节

瓜[39]、丝瓜[40]、苦瓜[41]、甜瓜[42]等不同葫芦科作物。此

外，随着分子检测技术的快速发展，发现单基因组

测序并不能完全代表物种序列多样性，泛基因组测

序成为新型的分析方法[43]。目前，泛基因组测序已

逐渐应用于葫芦科作物的遗传多样性研究[44-46]。美

国农业部成立的葫芦科作物基因组计划（cucurbit

genomics project，CucCAP）通 过 基 因 分 型 测 序

（GBS）与全基因组关联分析（GWAS），对所收集的

1234 个黄瓜品种[47]、1677 个南瓜品种[48]、1365 个西

瓜品种[49]、2083 个甜瓜品种[50]等进行分析，发现所收

集的种质资源具有丰富的遗传多样性。葫芦科主

要经济作物遗传聚类分析的相关研究如表

2[17，37-42，51-63]所示。

3.1 黄瓜遗传多样性研究

黄瓜的形态生理性状是评估优良品种的重要

指标，多以重要农艺性状与重要营养物质含量分析

其遗传多样性。Pandey 等[64]对 40 份来自印度农业

研究理事会的黄瓜种质的质量性状（50%雌花开花

所需时间、平均单果质量、茎长等）和 EST-SSR 序列

进行遗传多样性分析，发现无论基于质量性状还是

EST-SSR 标记，均可将黄瓜分为 3 个类群，且所收

集品种的形态生理性状多样性较分子水平多样性

高。在果实外观性状研究方面，赵陆滟等[65]对来自

云南省及国外的 126 份黄瓜种质的 11 个果实外观

性状进行多样性分析，发现平均遗传多样性指数为

1.505，主成分分析结果表明，前 4 个主成分因子（瓜

长、瓜刺颜色、瓜横径、瓜柄长相关）累积贡献率达

79.024%；聚类分析结果表明，126 份黄瓜种质材料

分成七大类（Ⅰ~Ⅶ）。在果实营养成分研究方面，王

壮壮等[66]基于 64 份黄瓜核心种质的果实维生素 C
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表 1 部分葫芦科作物种质资源收集情况

Table 1 Partial germplasm collections of Cucurbitaceae crops

作物 Crop

黄瓜
C. sativus

南瓜
Cucurbita

西瓜
C. lanatus

甜瓜
C. melo

冬瓜
B. hispida
Cogn.

来源 Source

美国农业部种质资源信息网 Germplasm Resources Information Network（https：//npgsweb.ars-grin.gov）

中国农业科学院蔬菜花卉研究所 Institute of Vegetables and Flowers, CAAS（https：//ivf.caas.cn）

中国农业科学院作物科学研究所 Institute of Crop Science, CAAS（https：//www.cgris.net）

荷兰植物遗传资源中心 The Centre for Genetic Resources, the Netherlands（https：//cgn.websites.wur.nl）

印度国家植物遗传资源局 National Bureau of Plant Genetic Resources（http：//pgrportal.nbpgr.ernet.in）

全球作物多样性信息门户 Genesys（https：//www.genesys-pgr.org/）

世界种子库斯瓦尔巴地球种子库 Svalbard Global Seed Vault（https：//seedvault.nordgen.org/）

世界蔬菜中心基因库 World Vegetable Center Genetic Resources and Seeds（https：//genebank.worldveg.org/#/over-
view）

美国农业部种质资源信息网 Germplasm Resources Information Network（https：//npgsweb.ars-grin.gov）

德国莱布尼兹研究所 Genebank Information System（https：//gbis.ipk-gatersleben.de/gbis2i/faces/index.jsf）

印度国家植物遗传资源局 National Bureau of Plant Genetic Resources（http：//pgrportal.nbpgr.ernet.in）

中国农业科学院蔬菜花卉研究所 Institute of Vegetables and Flowers, CAAS（https：//ivf.caas.cn）

中国农业科学院作物科学研究所 Institute of Crop Science, CAAS（https：//www.cgris.net/query/croplist.php#）

中国科学院昆明植物研究所 Kunming Insititute of Botany, CAS（https：//seed.iflora.cn/）

全球作物多样性信息门户 Genesys（https：//www.genesys-pgr.org/）

欧洲植物遗传资源目录 European Search Catalogue for Plant Genetic Resources（https：//eurisco.ipk-gatersleben.de）

美国农业部种质资源信息网 Germplasm Resources Information Network（https：//npgsweb.ars-grin.gov）

印度国家植物遗传资源局 National Bureau of Plant Genetic Resources（http：//pgrportal.nbpgr.ernet.in/）

德国莱布尼兹研究所 Genebank Information System（https：//gbis.ipk-gatersleben.de/gbis2i/faces/index.jsf）

中国国家西瓜甜瓜中期库（挂靠中国农业科学院郑州果树研究所）
Medium-term National Watermelon and Melon Germplasm Repository, Zhengzhou Fruit Research Institute,
CAAS（https://www.zzgss.cn/）

中国农业科学院蔬菜花卉研究所 Institute of Vegetables and Flowers, CAAS（https：//ivf.caas.cn）

中国农业科学院作物科学研究所 Institute of Crop Science，CAAS（https：//www.cgris.net/query/croplist.php#）

全球作物多样性信息门户 Genesys（https：//www.genesys-pgr.org/）

欧洲植物遗传资源目录 European Search Catalogue for Plant Genetic Resources（https：//eurisco.ipk-gatersleben.de）

美国农业部种质资源信息网 Germplasm Resources Information Network（https：//npgsweb.ars-grin.gov）

世界种子库斯瓦尔巴地球种子库 Svalbard Global Seed Vault（https：//seedvault.nordgen.org/）

印度国家植物遗传资源局 National Bureau of Plant Genetic Resources（http：//pgrportal.nbpgr.ernet.in）

中国种业大数据平台 China Seed Industry Big Data Platform（http：//202.127.42.47：6010/index.aspx）

全球作物多样性信息门户 Genesys（https：//www.genesys-pgr.org/）

世界种子库斯瓦尔巴地球种子库 Svalbard Global Seed Vault（https：//seedvault.nordgen.org/）

中国作物种质资源信息网 Chinese Crop Germplasm Resources Information System（https：//www.cgris.net/）

欧洲植物遗传资源目录 European Search Catalogue for Plant Genetic Resources（https：//eurisco.ipk-gatersleben.de）

美国农业部种质资源信息网 Germplasm Resources Information Network（https：//npgsweb.ars-grin.gov）
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第 37 卷

含量进行遗传多样性和聚类分析，将供试材料划分

为 4 类，并筛选出 4 份稳定的高维生素 C 含量黄瓜

种质。

有研究表明，黄瓜多样性低于其他黄瓜属作

物。Li 等[67]首次构建高质量黄瓜泛基因组图谱，发

现由于黄瓜染色体数量较其他黄瓜属作物少，且驯

化瓶颈较其他黄瓜属作物严重，故遗传背景较窄，

多样性较低。此外，多个研究者发现黄瓜遗传多样

性多以地区分型为主（图 1），包括华南型、华北型、

西双版纳型和欧洲型，而不同分型间也有遗传多样
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表 2 葫芦科主要经济作物遗传聚类分析研究

Table 2 Genetic cluster analysis of major economics crops of Cucurbitaceae

作物

Crops

黄瓜

Cucumber

南瓜

Cucurbita

西瓜

Watermelon

冬瓜

Wax Gourd

节瓜

Chieh-qua

丝瓜

Luffa

苦瓜

Bitter Gourd

甜瓜

Sweet Gourd

葫芦

Bottle Gourd

学名

Scientific name

C. sativus

Cucurbita

moschata

C. lanatus

B. hispida

B. hispida var.

chieh-qua

Luffa cylindrica

Momordica

charantia

C. melo

Lagenaria

siceraria

方法 Method

SSR 分子标记

Simple sequence repeats（SSR）molecular marker

SSR 分子标记 SSR molecular marker

形态学标记和 SRAP 分子标记

Morphological marker and SRAP molecular marker

形态学标记和 SSR 分子标记

Morphological marker and SSR molecular marker

二极管阵列近红外技术和 ISSR 分子标记

Diode array（DDA）near infra-red（NIR）technology

and the inter simple sequence repeat（ISSR）molecular

marker

形态学标记和 SSR 分子标记

Morphological marker and SSR molecular marker

SRAP 分子标记

Sequence-related amplified polymorphism（SRAP）

molecular markers

SSR 分子标记 SSR marker

SSR 分子标记 SSR marker

SRAP 分子标记 SRAP molecular marker

SNP 标记 Single nucleotide polymorphism

（SNP）marker

EST-SSR 分子标记

Expressed sequence tag-simple sequence repeats

molecular marker

SCoT 标记 Start codon targeted（SCoT）marker

ISSR 分子标记

Inter simple sequence repeat（ISSR）molecular marker

SSR 分子标记 SSR molecular marker

形态学标记和 SRAP 分子标记

Morphological marker and SSR molecular marker

SSR 分子标记 SSR molecular marker

SSR 分子标记 SSR molecular marker

形态学标记和 SCoT 标记

Morphological marker and SCoT marker

形态学标记和 SSR 分子标记

Morphological marker and SSR molecular marker

结果 Result

共分为 6 个类群

Divided into six groups

分为 2 个主要群体

Divided into two main groups

分成 5 大类群

Divided into five groups

分成 4 类

Divided into four groups

2 个主组、2 个分组和 4 个

次级分组

Divided into two main groups,

two subgroups, and four sub.

subgroups

分成 4 类

Divided into four groups

分成 4 类

Divided into four groups

分为 5 大类

Divided into five groups

分为 4 大类

Divided into four groups

分为 4 大类

Divided into four groups

分为 4 组

Divided into four groups

分为 3 个类群

Divided into three groups

分成 6 个群组

Divided into six groups

分为 2 类

divided into two groups

分为 8 个群体

Divided into eight groups

分为 3 种类型

Divided into three groups

分为 4 组

Divided into four groups

分为 2 个类群

Divided into two groups

分为 17 类

Divided into seventeen groups

分为 5 个类群

Divided into five groups

年份

Year

2023

2017

2017

2023

2022

2022

2015

2022

2022

2022

2020

2021

2021

2020

2016

2020

2019

2018

2024

2022
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性差异。Yang 等[68]首次利用 Target SSR-seq 技术对

382 个黄瓜品种进行基因分型，并将黄瓜分为 4 个

亚群（华南型、华北型、欧洲型和西双版纳型），分析

发现群体间分化水平不高，遗传背景较窄。Zhang

等[69]利用新型 SNP 基因分型技术将 261 份中国黄

瓜品种分为 4 个亚群（华南型、华北型、西双版纳型

和欧洲型），其中华南型与华北型相较于欧美型和

西双版纳型遗传多样性较低。此外，该试验筛选出
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了 24 个单核苷酸多样性（SNPs）位点与 29 份核心

黄瓜资源。Park 等 [70]利用 Fluidigm 高通量基因分

析系统对 300 份黄瓜品种（280 份来自亚洲、欧洲、

美洲、非洲和 20 份来自韩国商业品种的杂交一代）

进行基因分型，共筛选出 151 个 SNP 位点，并将黄

瓜分为 2 个类群和 4 个亚群，多数品种按照地区分

型，其中，亚洲和韩国商业品种群体内多样性高于

美洲和欧洲，而亚洲、美洲和欧洲品种群体间多样

性均比较高。

3.2 南瓜遗传多样性研究

通过收集不同品种或不同地域南瓜资源进行

遗传多样性分析，发现南瓜种质资源间存在遗传变

异与品种驯化差异。有学者通过结合多个形态生

理性状和分子水平方面的研究，发现巴西南部尤其

潘帕生物群落是南瓜属遗传变异最大的地区[71]。而

在非洲，Ezin 等[72]对从非洲西部贝宁收集的 6 个地

方品种通过调查表型性状（花、果实和种子）和生长

参数分析遗传多样性，结果表明，27 个数量性状中

15 个表现出遗传变异，通过主成分分析将材料分为

3 组，并发现大多数性状的表型变异系数估计值高

于基因型变异系数估计值。在埃及，Mady 等[55]利用

二极管阵列近红外（NIR）技术和 ISSR 分子标记分

别对 9 个埃及地方南瓜（Cucurbita moschata Duch-

esne）的化学成分（南瓜籽的脂肪、水分、蛋白质、灰

分、纤维和总碳水化合物含量）和遗传多样性进行

分析，发现所有被测种子化学成分数量性状的表型

变异系数均高于基因型变异系数，ISSR 数据的多态

性分析将 9 个地方南瓜品种划分为 2 个主类群、2

个亚类群和 4 个亚亚类群。在我国南瓜地方种质

资源多样性研究方面，陈晟等[73]以第三次全国农作

物种质资源普查收集的 58 份福建地方南瓜品种资

源为材料，测定种子与幼苗性状，发现材料变异系

数幅度为 7.23%~54.69%，性状之间差异明显，具有

丰富的遗传多样性，并将福建省南瓜地方资源划分

为 3 个类群，不同类群间具有遗传差异；刘文君等[74]

从广西地区收集 284 份南瓜地方种质资源，从叶片

与主蔓、果实、雌花始花期、品质，以及白粉病和病

毒病抗性方面进行评价，发现广西南瓜地方资源呈

现北多南少的不均衡性，且 261 份广西南瓜地方资

源具有丰富的遗传变异和多样性，但该地区南瓜资

源仍处于自产自用阶段，需要进一步挖掘，开发遗

传性稳定的种质资源。

图 1 使用 BBS-SBPs 分型的 1234 个黄瓜的系统发育树[47]

Fig. 1 Phylogenetic tree of 1234 cucumber accessions using BBS-SBPs

非洲 Africa

中亚/西亚 Central/Western Asia

东亚 East Asia

欧洲 Europe

印度/南亚 India/South Asia

北美 North America

土耳其 Turkey

其他 Other
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南瓜种质资源分子水平遗传多样性方面研究

表明，由于遗传漂变或地理隔离等原因，南瓜遗传

多样性变窄，而值得注意的是种间杂交可丰富遗传

多样性。Lee 等[18]通过对 610 份南瓜种质资源进行

基因分型测序分析，将材料分为 3 个类群和 7 个亚

类；其中东亚、非洲和美洲种质资源分别在每个类

群中聚集最多；此外，发现第一类群（主要来自东

亚）的南瓜种质资源遗传多样性较窄，可能由于其

与其他品种存在地理隔离，而第二类群（主要来自

非洲）遗传多样性最高。Nguyen 等[75]利用二代测序

技术，使用 288 个 SNP 位点对 188 份南瓜材料（94

个 F1品种、50 个育种品系和 44 个地方品种）进行了

Fluidigm 基因型分析，筛选出 224 个具有明显多态

性的 SNP 标记；主成分分析和 UPGMA 树形图中将

223 份南瓜材料（包括 48 个 F1品种）划分为 4 个类

群，分别代表 3 个南瓜品种和种间杂交品种（印度

南瓜 C. maxima，中国南瓜 C. moschata，美洲南瓜

C. pepo，印度南瓜×中国南瓜 C. maxima × C. mos-

chata 杂交），其中种间杂交种表现出较高的遗传多

样性。Sanchez-de 等[19]分析墨西哥 440 份灰籽南瓜

的 9 个不相关的核微卫星位点，将材料分为 19 个

栽培亚种群落（ssp. argyrosperma）和 6 个野生亚种

群落（ssp. sororia），发现栽培种微卫星位点多态性

高于野生种，而特有等位基因数量少于野生种，两

者杂合率、近亲繁殖系数相似；使用物种分布模型

分析，发现 2 个亚种的遗传多样性和遗传分化相

似，而遗传漂变在当地规模中比区域规模中更常见。

3.3 西瓜遗传多样性研究

西瓜表型遗传多样性分析为西瓜表型特征和

性状的深入理解提供帮助，同时有助于筛选和选育

更具多样性和优良特性的西瓜资源或品种，但有关

研究较少。王铭等[76]对 109 份西瓜育种材料的 12

个果实相关性状指标进行遗传多样性分析，将供试

西瓜育种材料按照果形和单瓜质量的差异分为 4

类。张晨光等[77]对 210 份西瓜种质进行表型多样性

分析，发现 10 个西瓜果实性状（中心可溶性固形物

含量、边缘可溶性固形物含量、果实质量等）的变异

系数平均值为 30.94%，多样性指数平均值为 1.41，

主成分分析和聚类分析将种质资源分为 6 个类群，

表明试验材料具有较丰富的遗传多样性。周远航

等[78]对 100 份籽用西瓜种质资源的 21 个农艺性状

进行遗传多样性分析，将试验材料分为 7 个类群，

测得 7 个质量性状的多样性指数范围为 0.53~1.65，

14 个数量性状变异系数为 10.41%~35.56%，表明籽

用西瓜种质资源遗传多样性丰富。以上研究均表

明西瓜种质资源具有遗传多样性，同时为西瓜表型

遗传多样性研究提供了思路。

西瓜分子水平遗传多样性研究为西瓜资源保

护和育种提供了重要信息，尤其是对抗病和品质等

复杂数量性状关键基因的发掘和新品种选育具有

重要的指导意义。易丽聪等[79]利用 449 个 SNP 标

记对 64 份西瓜材料进行遗传多样性分析，结果表

明，64 份材料的最优群体结构数为 4；Pandey 等 [80]

将来自科尼亚、色雷斯、土库曼斯坦、沙特阿拉伯和

土耳其的 Citroides（饲用西瓜）和 Lanatus（普通西

瓜）共 25 个西瓜基因型进行 RAPD 和 ISSR 分子标

记，结果分为 2 个类群，包括土库曼斯坦地区收集

的品种亚群和商业品种，科尼亚、色雷斯地区收集

的品种亚群，为未来的育种计划提供了重要信息。

Guo 等[81]首次对 20 份具代表性的西瓜种质进行重

测序，通过 π值和 θw 值评估该种质的遗传多样性，

结果表明，所测种质遗传多样性比玉米、大豆和水

稻低，而野生种质具有丰富的遗传多样性。Cui

等[59]在西瓜中首次对叶绿体全基因组测序，从 313

份材料中鉴定出 82 个 SNP 位点，根据 SNP 位点将

样本分为 4 组，即 C. lanatus subsp. lanatus、C. lana-

tus subsp. mucosospermus、C. lanatus subsp. vulgaris

（美洲生态型）、C. lanatus subsp. vulgaris（亚洲生态

型），遗传多样性指数依次递增，研究材料的单果质

量、可溶性固形物含量、果实颜色和千粒质量在不

同组间差异显著。

3.4 甜瓜遗传多样性研究

甜瓜表型性状遗传多样性研究表明，不同地区

甜瓜种质资源遗传多样性具有差异。胡建斌等[82]对

我国西甜瓜种质中期库的 250 份国外甜瓜种质资

源的 19 个形态性状多样性进行分析，结果表明，国

外甜瓜种质资源具有丰富的形态多样性，多样性指

数由高到低依次为南亚（1.512）、东北欧（1.404）、西

欧（1.372）、北美（1.340）和东亚（1.281），遗传多样性

分布以南亚地区（特别是印度地区）为中心，向东

（北）逐渐降低；而在南欧地区，Flores-León 等 [83]通

过对 47 个西班牙甜瓜当地品种进行基因组、形态

学和代谢组学分析，有效区分出 Ibericus 品种、

Flexous 品种和外来材料（Ameri, Momordica, Kachri

和 Agrestis），并发现他们来自共同的祖先；同时发

现不同试验材料的糖和主要挥发性有机物含量有

差异，可以利用这些差异材料培育新品种。在中亚

地区，Maleki 等[84]通过 ISSR 分子标记结合 10 个表

程晓欣，等：葫芦科作物遗传多样性研究进展
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型性状鉴定，对 27 个伊朗甜瓜地方品种（包括 in-

odorous, cantalupensis，reticulatus, ameri, dudaim）进

行遗传多样性分析，分子标记将材料分为两组（有

甜味与无甜味），形态学鉴定将材料分为 3 组。

甜瓜分子水平遗传多样性研究表明，人工选择

对遗传多样性有较大影响。Hu 等[61]利用 SSR 分子

标记将 191 份甜瓜材料（薄皮甜瓜 ssp. Agrestis 90

份，厚皮甜瓜 ssp. Melo 58 份，野生资源 43 份）进行

遗传多样性分析，结果将甜瓜材料分为 4 组，同时

发现厚皮甜瓜和薄皮甜瓜的分化程度最高（FST =

0.380），推测可能与甜瓜在全球范围进行分化、人工

筛选和种植有关；而野生资源遗传多样性程度最

高，且与薄皮甜瓜和厚皮甜瓜明显区分。Zhang

等[85]从 149 份甜瓜材料的重测序数据中筛选出 136

个 SSR 和 164 个 SNP 分子标记，并将材料分为 5

个亚类（包括 ssp. Agrestis、ssp. Melo、muskmelon 和

2 个外来材料亚类），其中由于极为狭窄的遗传背

景，ssp. agrestis 遗传多样性较低，面临基因侵蚀的

风险。Duong 等[86]收集 64 个越南当地甜瓜品种进

行 SSR 和 RAPD 分子标记，将所测甜瓜分为 7 组，

其中南部地区种植的 Dua gang-monoecious 遗传多

样性最高，而平原与高地种植的甜瓜品种的分化与

杂交丰富了越南地方品种的遗传多样性。Pavan

等[87]首次在甜瓜中利用基因测序分型技术对甜瓜第

二大多样性中心阿普利亚（意大利）的 72 个甜瓜品

种进行遗传多样性分析，发现 25 422 个 SNP 位点，

将材料分为 3 个类群，并揭示每个类群的遗传多样

性与表型变异和人工选择有关。

3.5 冬瓜遗传多样性研究

冬瓜是重要的葫芦科作物，不同地区和环境下

的冬瓜种质资源显示出显著的表型差异，这为冬瓜

的多样性利用和育种提供了坚实的基础。关峰等[88]

对第三次全国农作物种质资源普查与收集行动中

收集到的 95 份江西省地方冬瓜种质资源的 12 个表

型性状进行了遗传多样性分析，发现其具有丰富的

变异，遗传多样性指数的变幅为 0.479~2.103。姚金

晓等[89]利用 21 份冬瓜变种（节瓜）种质资源材料的

14 个植物学性状进行遗传多样性分析，发现叶长的

变异较小，棱沟深浅和瓜面蜡粉遗传变异较大，其

余 11 个性状属于中等变异；聚类分析将 21 份节瓜

种质资源分为 5 大类，并发现材料间虽然具有一定

的遗传多样性，但是大部分材料亲缘关系较近。

利用 Illumina 和单分子实时测序技术，Xie 等[90]

完成冬瓜全基因组从头测序，构建了世界上第一张

冬瓜全基因组遗传图谱，进一步通过对 146 份冬瓜

核心种质资源进行全基因组测序分析，将其分为野

生种（W）、地方种（L）、栽培种（C）等不同类群，其中

栽培种又分黑皮冬瓜（C1）和粉皮冬瓜（C2）亚群，同

时发现野生种材料间遗传多样性较为丰富。此外，

有研究表明，冬瓜分类与地理分布有关，推测原因

可能为各地种质资源交流较少，经过长期人工选择

而形成地方特色品种。张建军等 [91]利用 RAPD 分

子标记对我国 100 份冬瓜种质资源的熟性和果实

特征进行分析，发现扩增多态性位点 30 个，相似系

数为 0.703~0.986，聚类分析将供试材料分为两类，

且 3 个地区（广东、四川、海南）冬瓜种质资源分别

很好地聚到了一起。江彪等[92]利用 ISSR 分子标记

对我国各地 57 份冬瓜资源进行分析，发现遗传相

似系数在 0.26~1.00 之间，大部分在 0.70 以上；聚类

分析将供试的 57 份冬瓜种质划分为 6 个类群，类

群的划分与地理来源有较高的相关性。也有研究

表明，冬瓜种质资源亲缘关系与果型大小、种子类

型及果皮颜色具有一定的相关性。焦贤贤等[93]利用

SSR 分子标记对国内外 111 份冬瓜种质资源进行

遗传多样性分析，发现平均遗传多样性指数为

0.260 1，聚类分析表明，在遗传距离为 0.70 的位置

可将全部种质分为 6 个类群，通过聚类结果发现，

相同果型、籽型的种质资源间亲缘关系较近，且小果

型、有棱扁籽类型的种质遗传多样性较高。推测可能

与试供材料来源、种类和分子标记引物差异有关。

4 展 望

笔者概述了葫芦科作物种质资源收集情况，并

从形态学到分子水平分析葫芦科作物的遗传多样

性，结果表明，葫芦科作物拥有丰富的种质资源与

遗传多样性。

研究植物遗传多样性可以通过其种群结构反

映物种进化史，探讨物种濒危机制，制定科学保护

策略，也能合理制定种质资源保存的取样策略 [94]。

一般认为遗传多样性越丰富，物种对环境的适应能

力越强。然而，随着人们对产量和品质需求的不断

增长，如今市场上葫芦科作物的栽培品种逐渐趋于

同质化，种质资源遗传多样性变窄。幸运的是，在

野生种和突变种等种质中，存在许多优良的抗逆性

状[13-14]。积极收集野生种质资源，建立核心品种，不

仅有助于了解物种进化史，还能为种质资源的创新

提供新的材料，丰富葫芦科作物遗传多样性[95-96]。

种质资源调查、收集工作，不是仅停留在植物
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学和生物学性状的简单调查上，而是应进行系统鉴

定，建立种质资源身份证产权保护体系，才能有效

提高引种、育种效率，丰富种质资源遗传多样性[97]。

目前许多园艺作物已建立了独立的分子身份证，如

茶树[98]、葛根[99]、辣椒[100]等，而在葫芦科作物中仅模

式植物黄瓜有相关报道[101]，其余作物应用较少。因

此，构建葫芦科作物分子身份证工作亟待完成，从而为

种质资源保护、创新及有效利用奠定基础。
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