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西瓜种质资源遗传相似性分析

及果实硬度与抗病分子鉴定

万丽丽，曾红霞，汤 谧，王转茸，任 俭，卫佳琪，瞿玖红，熊建顺

（武汉市农业科学院 武汉 430345）

摘 要：优异丰富的种质资源是西瓜育种的重要基础。本研究旨在利用西瓜种质资源筛选兼具果皮耐裂、果肉硬

度适中、可溶性固形物含量高和抗病性较好的优异种质，为西瓜育种中果实品质与抗病性状的协同改良提供基础。

采用 2K 西瓜液相芯片对 44 份西瓜种质资源进行遗传相似性分析；基于芯片检测的果皮耐裂相关位点 Chr10_

2681123（insTTCTTCGATC）以及果肉硬度相关位点 Chr06_13317084（AA）和 Chr06_12831389（GG），结合表型数

据（果皮硬度≥12 kgf·cm-1，果肉硬度≥2 kgf·cm-1）鉴定相关种质，同时考察可溶性固形物含量，并通过分子标记技术

分析枯萎病、炭疽病、白粉病及 CGMMV 病毒病抗性，结合抗病表型筛选抗性种质。遗传相似性分析结果表明种质

间遗传相似系数主要集中于 0.5~0.8；基于遗传相似系数为 1.000 的种质对为同一种质或高世代自交系，将核心资源

集缩减至 40 份代表性种质。结合分子标记与表型数据，鉴定出基因型与表型关联的 24 份果皮耐裂种质和 13 份果

实硬度高的种质。此外，考察了种质资源可溶性固形物含量，并通过分子标记筛选出具有单抗或多抗性的种质。该

研究筛选出了综合性状优良的西瓜种质资源，为果实品质与抗病性状的协同改良提供了重要基础。
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Genetic similarity analysis of watermelon germplasm resources and mo-
lecular identification of fruit hardness and disease resistance
WAN Lili, ZENG Hongxia, TANG Mi, WANG Zhuanrong, REN Jian, WEI Jiaqi, QU Jiuhong, XIONG

Jianshun
（Wuhan Academy of Agricultural Sciences, Wuhan 430345, Hubei, China）

Abstract: Abundant and elite germplasm resources are a fundamental prerequisite for advancing watermelon breeding

programs. This study utilized a 2K watermelon liquid chip to conduct a comprehensive genetic similarity analysis of 44

watermelon germplasm accessions. The results revealed that the genetic similarity coefficients among the accessions pre-

dominantly clustered ranged from 0.5-0.8. Based on a genetic similarity value of 1.000, a pair of germplasm resources

was defined as the same germplasm or inbred line, thereby streamlining the core resources to 40 representative germ-

plasms. Furthermore, employing a genotype-phenotype association approach, the specific loci associated with key fruit

quality traits were focused. Based on the genotypic data for the rind crack resistance-associated locus Chr10_2681123（in-

sTTCTTCGATC）and the flesh firmness-related loci Chr06_13317084（AA）and Chr06_12831389（GG）, and integrating

phenotypic thresholds（rind hardness≥12 kgf ·cm-1, flesh firmness≥2 kgf ·cm-1）, 24 accessions with notable rind crack re-

sistance and 13 accessions exhibiting high fruit firmness were successfully identified. Given the paramount importance of

soluble solids content（SSC）as a core determinant of fruit quality and marketability, this trait was concurrently evaluated.

This multi- trait screening strategy was designed to isolate elite germplasm that combines the desirable attributes of a

crack-resistant rind, firm flesh, and high sugar content, facilitating their simultaneous improvement in breeding. Addition-

ally, molecular marker analysis was deployed to screen for resistance to major diseases, including Fusarium wilt, anthrac-

nose, powdery mildew, and cucumber green mottle mosaic virus（CGMMV）. Correlation of these molecular profiles with
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西瓜（Citrullus lanatus）作为全球重要的葫芦科

园艺作物，其果实营养丰富，经济效益显著。中国

是世界上最大的西瓜生产国与消费国，西瓜产业已

成为农民增收的重要经济支柱[1]。在品质育种中，

果实硬度（包括果皮与果肉硬度）是影响感官品质

与商品价值的关键指标。果皮硬度低导致采前裂

果，严重影响产量与商品价值；果肉硬度过高或过

低则分别造成口感粗糙或贮运性差等问题 [2]。因

此，选育耐裂果且果肉硬度适中的品种是当前产业

发展的迫切需求。此外，连作障碍加剧了枯萎病、

炭疽病、白粉病及黄瓜绿斑驳花叶病毒 CGMMV 等

病害的发生，严重制约了西瓜的产量与品质提升。

开发兼具单抗或多抗性状的新种质已成为重要育

种目标。然而，传统育种手段周期长、效率低且受

环境干扰，亟待结合现代分子育种技术进行革新。

近年来，随着西瓜基因组学研究取得突破性进展，

基于高质量基因组图谱与重测序数据开发的高密

度液相芯片技术，为种质资源遗传相似性分析与核

心种质资源库构建提供了高效手段[3-5]。在关键农

艺性状基因定位与标记开发方面，研究者已取得一

系列重要进展[6-9]。Liao 等[10]利用多重指标量化耐裂

性状，定位到西瓜耐裂基因乙烯响应因子编码基因

ClERF4，并开发出可用于品种分型的 KASP 标记。

高磊等[2，11]、朱红菊等[12]通过 BSR-Seq 与关联分析在

6 号染色体上鉴定出与高果肉硬度显著相关的位点

（Chr06_12831389），GG/GA 基因型与高硬度显著相

关。在抗病性状方面，李娜等[13]开发了针对西瓜枯

萎病生理小种 1 抗性基因 fon1 的 InDel 标记。Jang

等[14]研究明确了西瓜炭疽病抗性由单显性等位基因

控制，抗感材料的表型变异通过 Cla001017 的外显

子上 CL14- 27- 9 SNP 的基因型来验证。Mandal

等[15]鉴定出白粉病抗性基因 ClaPMR2，并应用于分

子标记辅助育种。易丽聪等[16]和张敬敬等[17]利用已

经开发的西瓜抗枯萎病、炭疽病和白粉病的分子标

记成功筛选出单抗、双抗和三抗种质。武彦荣等[18]

建立了高通量分子标记辅助选择体系，创制出多抗

西瓜骨干自交系并育成适于设施栽培的新品种。

在抗黄瓜绿斑驳花叶病毒（CGMMV）方面，Cai 等[19]

从栽培西瓜近缘种黏籽西瓜（Citrullus mucososper-

mus）中鉴定到抗 CGMMV 种质，在 4 号染色体上

精细定位到 1 个编码 WEB1/PMI2- related protein

family 基因（WPRb），并在此基础上建立了基于

SNP 的高通量分子育种技术体系。以上研究结果

表明分子标记辅助选择能够实现对目标基因的精

准跟踪，显著提升育种效率，缩短育种周期。尽管

已有研究在西瓜关键性状基因定位与标记开发方

面取得显著进展，但尚缺乏基于高通量芯片技术对

种质资源进行综合性状基因型与表型关联的系统

研究。此外，现有研究多聚焦于单一性状，对于将

多种性状分子标记应用于育种材料的系统筛选方

面仍存在不足。

本研究以 44 份西瓜种质为材料，基于 2K-SNP

液相芯片开展遗传相似性分析；结合果皮耐裂和果

肉硬度相关位点基因型与表型进行关联分析，并利

用多抗病分子标记（抗枯萎病、抗炭疽病和抗白粉

病）对种质进行筛选与表型验证，旨在筛选兼具关

键性状的优良育种亲本，为优质多抗西瓜品种定向

选育提供科学依据。

1 材料和方法

1.1 材料

本试验 44 份西瓜种质资源由武汉市农业科学

院作物研究所西甜瓜课题组于 2025 年 3—5 月在

武汉市黄陂区武湖农业生态园区设施大棚中爬地

种植，其中每份种质资源种植 10 株，株距 25~

30 cm，采用双蔓整枝方式。其中，从中国农业科学

院郑州果树研究所国家西瓜甜瓜中期库引种的 4

份 种 质 为 ZXG1355、B7- 55（ZXG01601）、56- 1

（ZXG01672）和 57-1（ZXG00077），西北农林科技大

学袁黎教授提供的野生西瓜种质为 WM，高世代

自交系为武汉市农业科学院西甜瓜课题组选育

（表 1）。2K 西瓜 SNP 液相芯片由北京市农林科学

院蔬菜研究所与石家庄博瑞迪生物技术有限公司

联合开发，该芯片基于西瓜全基因组 perfect SNP 变

异和已报道的功能基因连锁 SNP 位点，利用博瑞迪

自主知识产权的靶向测序基因型分型（GBTS）技术

开发而成，其核心是通过特异性探针杂交捕获目标

SNP 位点，然后进行高通量测序分析。该芯片包含

seedling-stage disease resistance phenotyping enabled the selection of germplasms demonstrating single or multiple dis-

ease resistances. This research provides a valuable and well-characterized germplasm foundation, significantly aiding the

coordinated enhancement of fruit quality and disease resistance for watermelon breeding in future.

Key words: Watermelon; Germplasm genetic similarity; Rind crack resistance; Flesh firmness; Disease resistance molecu-

lar marker
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表 1 44 份西瓜种质资源信息

Table 1 The informations of 44 watermelon germplasms

GR28

JC-5

GR21

G38

WN8-1

21C48

G62

G116

D66

G41

G37

W20-12

FUW

ZCHY1

G36

NBT1

21C33

T2-53

栽培西瓜

Citrullus lanatus（Thunb.）Matsum. & Nakai

栽培西瓜

Citrullus lanatus（Thunb.）Matsum. & Nakai

栽培西瓜

Citrullus lanatus（Thunb.）Matsum. & Nakai

栽培西瓜

Citrullus lanatus（Thunb.）Matsum. & Nakai

栽培西瓜

Citrullus lanatus（Thunb.）Matsum. & Nakai

栽培西瓜

Citrullus lanatus（Thunb.）Matsum. & Nakai

栽培西瓜

Citrullus lanatus（Thunb.）Matsum. & Nakai

栽培西瓜

Citrullus lanatus（Thunb.）Matsum. & Nakai

栽培西瓜

Citrullus lanatus（Thunb.）Matsum. & Nakai

栽培西瓜

Citrullus lanatus（Thunb.）Matsum. & Nakai

栽培西瓜

Citrullus lanatus（Thunb.）Matsum. & Nakai

栽培西瓜

Citrullus lanatus（Thunb.）Matsum. & Nakai

栽培西瓜

Citrullus lanatus（Thunb.）Matsum. & Nakai

栽培西瓜

Citrullus lanatus（Thunb.）Matsum. & Nakai

栽培西瓜

Citrullus lanatus（Thunb.）Matsum. & Nakai

栽培西瓜

Citrullus lanatus（Thunb.）Matsum. & Nakai

栽培西瓜

Citrullus lanatus（Thunb.）Matsum. & Nakai

栽培西瓜

Citrullus lanatus（Thunb.）Matsum. & Nakai

中国

China

中国

China

中国

China

中国

China

中国

China

中国

China

中国

China

中国

China

中国

China

中国

China

中国

China

中国

China

中国

China

中国

China

中国

China

中国

China

中国

China

中国

China

高世代自交系，红肉中果，单果质量 4.0~6.0 kg

Inbred line with more than eight generations self- pollination,

red flesh, fruit mass with 4.0-6.0 kg

高世代自交系，红肉小果，单果质量 1.5~2.5 kg

Inbred line with more than eight generations self- pollination,

red flesh, fruit mass with 1.5-2.5 kg

高世代自交系，红肉小果，单果质量 1.5~2.5 kg

Inbred line with more than eight generations self- pollination,

red flesh, fruit mass with 1.5-2.5 kg

高世代自交系，红肉中果，单果质量 4.0~6.0 kg

Inbred line with more than eight generations self- pollination,

red flesh, fruit mass with 4.0-6.0 kg

高世代自交系，红肉小果，单果质量 1.5~2.5 kg

Inbred line with more than eight generation self-pollination, red

flesh, fruit mass with 1.5-2.5 kg

高世代自交系，红肉中果，单果质量 4.0~6.0 kg

Inbred line with more than eight generations self- pollination,

red flesh, fruit mass with 4.0-6.0 kg

高世代自交系，红肉中果，单果质量 4.0~6.0 kg

Inbred line with more than eight generations self- pollination,

red flesh, fruit mass with 4.0-6.0 kg

高世代自交系，红肉中果，单果质量 4.0~6.0 kg

Inbred line with more than eight generations self- pollination,

red flesh, fruit mass with 4.0-6.0 kg

高世代自交系，黄肉小果，单果质量 1.5~2.5 kg

Inbred line with more than eight generations self- pollination,

yellow flesh, fruit mass with 1.5-2.5 kg

高世代自交系，红肉小果，单果质量 1.5~2.5 kg

Inbred line with more than eight generations self- pollination,

red flesh, fruit mass with 1.5-2.5 kg

高世代自交系，红肉中果，单果质量 4.0~6.0 kg

Inbred line with more than eight generations self- pollination,

red flesh, fruit mass with 4.0-6.0 kg

高世代自交系，红肉小果，单果质量 1.5~2.5 kg

Inbred line with more than eight generations self- pollination,

red flesh, fruit mass with 1.5-2.5 kg

高世代自交系，红肉中果，单果质量 4.0~6.0 kg

Inbred line with more than eight generations self- pollination,

red flesh, fruit mass with 4.0-6.0 kg

杂交种早春红玉类型（选），红肉小果，单果质量 1.5~2.5 kg

Hybrid Zaochun Hongyu type, red flesh, fruit mass with

1.5-2.5 kg

高世代自交系，红肉中果，单果质量 4.0~6.0 kg

Inbred line with more than eight generations self- pollination,

red flesh, fruit mass with 4.0-6.0 kg

杂交种拿比特类型（选），红肉小果，单果质量 1.5~2.5 kg

Hybrid Nabite type, red flesh, fruit mass with 1.5-2.5 kg

高世代自交系，红肉中果，单果质量 4.0~6.0 kg

Inbred line with more than eight generation self-pollination, red

flesh, fruit mass with 4.0-6.0 kg

高世代自交系，红肉中果，单果质量 4.0~6.0 kg

Inbred line with more than eight generation self-pollination, red

flesh, fruit mass with 4.0-6.0 kg

材料编号

Material No.

植物学分类

Botanical classification

种质来源

Germplasm source

种质类型

Germplasm type
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21C46

WT20-43

21C22

ZJ84F

D65

ZXG1355

E169

C15e1

21Ce2

21C15

GR20

J1

G150

GY14

GR14

GS2

B7-55

WN8-2

21C37

栽培西瓜

Citrullus lanatus（Thunb.）Matsum. & Nakai

栽培西瓜

Citrullus lanatus（Thunb.）Matsum. & Nakai

栽培西瓜

Citrullus lanatus（Thunb.）Matsum. & Nakai

栽培西瓜

Citrullus lanatus（Thunb.）Matsum. & Nakai

栽培西瓜

Citrullus lanatus（Thunb.）Matsum. & Nakai

饲用西瓜

Citrullus amarus Schrad

栽培西瓜

Citrullus lanatus（Thunb.）Matsum. & Nakai

栽培西瓜

Citrullus lanatus（Thunb.）Matsum. & Nakai

栽培西瓜

Citrullus lanatus（Thunb.）Matsum. & Nakai

栽培西瓜

Citrullus lanatus（Thunb.）Matsum. & Nakai

栽培西瓜

Citrullus lanatus（Thunb.）Matsum. & Nakai

栽培西瓜

Citrullus lanatus（Thunb.）Matsum. & Nakai

栽培西瓜

Citrullus lanatus（Thunb.）Matsum. & Nakai

栽培西瓜

Citrullus lanatus（Thunb.）Matsum. & Nakai

栽培西瓜

Citrullus lanatus（Thunb.）Matsum. & Nakai

栽培西瓜

Citrullus lanatus（Thunb.）Matsum. & Nakai

栽培西瓜

Citrullus lanatus（Thunb.）Matsum. & Nakai

栽培西瓜

Citrullus lanatus（Thunb.）Matsum. & Nakai

栽培西瓜

Citrullus lanatus（Thunb.）Matsum. & Nakai

中国

China

中国

China

中国

China

中国

China

中国

China

津巴布韦

Zimbabwe

中国

China

中国

China

中国

China

中国

China

中国

China

中国

China

中国

China

中国

China

中国

China

中国

China

美国

America

中国

China

中国

China

高世代自交系，红肉中果，单果质量 4.0~6.0 kg

Inbred line with more than eight generation self-pollination, red

flesh, fruit mass with 4.0-6.0 kg

高世代自交系，红肉中果，单果质量 4.0~6.0 kg

Inbred line with more than eight generation self- pollination,

red flesh, fruit mass with 4.0-6.0 kg

高世代自交系，红肉中果，单果质量 4.0~6.0 kg

Inbred line with more than eight generation self-pollination, red

flesh, fruit mass with 4.0-6.0 kg

杂交种 8424 改良版，红肉中果 Hybrid，单果质量 4.0~6.0 kg

8424 modified type, red flesh, fruit mass with 4.0-6.0 kg

高世代自交系黄小玉类型（选），黄肉小果，单果质量 1.5~2.5 kg

Inbred line with more than eight generation self-pollination

Huangxiaoyu -type, yellow flesh, fruit mass with 1.5-2.5 kg

野生西瓜

Wild germplasm

高世代自交系，红肉中果，单果质量 4.0~6.0 kg

Inbred line with more than eight generation self-pollination,

red flesh, fruit mass with 4.0-6.0 kg

高世代自交系，红肉中果，单果质量 4.0~6.0 kg

Inbred line with more than eight generation self-pollination,

red flesh, fruit mass with 4.0-6.0 kg

高世代自交系，红肉中果，单果质量 4.0~6.0 kg

Inbred line with more than eight generation self-pollination,

red flesh, fruit mass with 4.0-6.0 kg

高世代自交系，红肉中果，单果质量 4.0~6.0 kg

Inbred line with more than eight generation self-pollination,

red flesh, fruit mass with 4.0-6.0 kg

高世代自交系，红肉小果，单果质量 1.5~2.5 kg

Inbred line with more than eight generations self-pollination,

red flesh, fruit mass with 1.5-2.5 kg

高世代自交系，红肉小果，单果质量 1.5~2.5 kg

Inbred line with more than eight generations self-pollination,

red flesh, fruit mass with 1.5-2.5 kg

高世代自交系，黄肉小果，单果质量 1.5~2.5 kg

Inbred line with more than eight generations self-pollination,

yellow flesh, fruit mass with 1.5-2.5 kg

高世代自交系，黄肉中果，单果质量 4.0~6.0 kg

Inbred line with more than eight generation self-pollination,

yellow flesh, fruit mass with 4.0-6.0 kg

高世代自交系，黄肉小果，单果质量 1.5~2.5 kg

Inbred line with more than eight generations self-pollination,

yellow flesh, fruit mass with 1.5-2.5 kg

高世代自交系，黄肉小果，单果质量 1.5~2.5 kg

Inbred line with more than eight generations self-pollination,

yellow flesh, fruit mass with 1.5-2.5 kg

杂交种 Sugar Baby（选），红肉中果，单果质量 4.0~6.0 kg

Hybrid Sugar Baby, red flesh, fruit mass with 4.0-6.0 kg

高世代自交系，红肉小果，单果质量 1.5~2.5 kg

Inbred line with more than eight generations self-pollination,

red flesh, fruit mass with 1.5-2.5 kg

高世代自交系，红肉小果，单果质量 1.5~2.5 kg

Inbred line with more than eight generations self-pollination,

red flesh, fruit mass with 1.5-2.5 kg

材料编号

Material No.

植物学分类

Botanical classification

种质来源

Germplasm source

种质类型

Germplasm type

表 1 （续）
Table 1 （Continued）

··10



第2期 ，等：及果实硬度与抗病分子鉴定 试验研究

GS84

GS28

HR15

56-1

57-1

WM

WT20-16

栽培西瓜

Citrullus lanatus（Thunb.）Matsum. & Nakai

栽培西瓜

Citrullus lanatus（Thunb.）Matsum. & Nakai

栽培西瓜

Citrullus lanatus（Thunb.）Matsum. & Nakai

饲用西瓜

Citrullus amarus Schrad

栽培西瓜

Citrullus lanatus（Thunb.）Matsum. & Nakai

饲用西瓜

Citrullus amarus Schrad

栽培西瓜

Citrullus lanatus（Thunb.）Matsum. & Nakai

中国

China

中国

China

中国

China

津巴布韦

Zimbabwe

美国

America

津巴布韦

Zimbabwe

中国

China

高世代自交系，红肉中果，单果质量 4.0~6.0 kg

Inbred line with more than eight generation self-pollination,

red flesh, fruit mass with 4.0-6.0 kg

高世代自交系，红肉小果，单果质量 1.5~2.5 kg

Inbred line with more than eight generations self-pollination,

red flesh, fruit mass with 1.5-2.5 kg

高世代自交系，红肉小果，单果质量 1.5~2.5 kg

Inbred line with more than eight generations self-pollination,

red flesh, fruit mass with 1.5-2.5 kg

野生西瓜

Wild germplasm

杂交种查理斯顿（选），橙肉中果，单果质量 4.0~6.0 kg

Hybrid Charleston, orange flesh, fruit mass with 4.0-6.0 kg

野生西瓜

Wild germplasm

高世代自交系，红肉小果，单果质量 1.5~2.5 kg

Inbred line with more than eight generations self-pollination,

red flesh, fruit mass with 1.5-2.5 kg

材料编号

Material No.

植物学分类

Botanical classification

种质来源

Germplasm source

种质类型

Germplasm type

表 1 （续）
Table 1 （Continued）

2765 个均匀分布于西瓜 11 条染色体的多态性 SNP

位点和 4 个 InDel 位点，平均每条染色体约 251.7

个标记，每 Mb 7.53 个 SNP 标记，确保基因组覆盖

的完整性和分析的精确性。

1.2 芯片检测试验流程

检测试验包括（1）核酸提取。采集西瓜幼嫩的

叶片样本，使用 CTAB 法提取 DNA，DNA 完整性通

过 1%琼脂糖凝胶电泳检测，确保主带清晰且无明

显拖尾，纯度满足 A260/A280 在 1.8~2.0，A260/A230 大于

2.0；质量浓度建议调整为 50~100 ng·μL-1，使用 Qu-

bit 荧光定量仪精确测定。设立阴性对照（以水代替

模板）和阳性对照（已知基因型的标准品种）以监控

试验全过程的质量。（2）文库构建。取 300 ng 质检

合格的 DNA，加入片段化及末端修复酶 2.6 μL，末

端修复反应缓冲液 4 μL，ddH2O 补足至 20 μL。然后

进行 37 ℃处理 30 min，72 ℃处理 30 min。破碎后

的 DNA 经过末端修复后会在 3'端加 A；利用 DNA

连接酶 2 μL，缓冲液 8 μL，接头 4 μL，ddH2O 补足至

20 μL，22 ℃处理 60 min。将加 A 后的 DNA 片段

与接头连接在一起，利用 PCR 扩增将 Index 和适配

测序仪的序列连接在含有接头的 DNA 片段两端形

成完整的文库结构。加入纯化磁珠吸打或涡旋混

匀对文库进行纯化和片段选择。将纯化后的不同

样本的 DNA 文库进行等量混合。（3）杂交捕获。将

探针和混合的文库浓缩到干粉状态，然后加入杂

交体系中，进行杂交捕获。混合好的文库 2.5 μg，

探 针 300 ng，ddH2O 补足至 16 μL，95 ℃处理

10 min，65 ℃处理 2~4 h。杂交结束后，取 16 μL 杂

交捕获液转移至准备好的磁珠中。对富集的产物

进行纯化，完成测序文库的制备。（4）测序及数据分

析。将不同样本的测序文库进行等量混合，用华大

T7 测序仪进行高通量测序。根据不同样本的 bar-

code 对原始测序碱基进行数据拆分，过滤低质量测

序数据，与西瓜 97103 参考基因组（V2.5）进行比

对，挖掘 SNP 变异信息，依据获得的 SNP 信息得出

相应的 SNP 基因型。

1.3 西瓜果皮和果肉硬度基因型分析及表型测定

根据前人研究报道，西瓜果皮耐裂基因型和易

裂基因型在 ClERF4 基因编码区（Chr10_2681123）

有 10 bp 插入（insTTCTTCGATC），西瓜果肉硬度位

点 Chr06_13317084 在硬肉种质为 AA，非硬肉种质

为 TT；果肉硬度位点 Chr06_12831389 在硬肉种质

为 GG，非硬肉种质为 AA。参考 44 份西瓜种质

2K-SNP 西瓜芯片在上述位点的 SNP 信息为表型

作参考。利用德国 STEPS 便携式数显果实硬度计

测定西瓜种质自然成熟果实的果皮硬度和果肉硬

度，每个材料采样 5 个果实，其中果皮硬度测定部

位为横纵线交叉点，果肉硬度测定部位为纵切剖面

中心位置。采用便携式折光糖度计（ATAGO

PAL-1）对西瓜果实中心和靠近果皮约 1 cm 处分别

切取果肉测量中心可溶性固形物和边部可溶性固

形物含量。

1.4 分子标记试验流程

西瓜抗枯萎病分子标记为 7716_fon，用该分子

万丽丽，等：西瓜种质资源遗传相似性分析及果实硬度与抗病分子鉴定
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标记扩增试验材料后用 Taq Ⅰ酶进行酶切，抗病材料

片段为 170 bp，感病材料存在碱基 C-T 的突变，产

生 1 个 Taq Ⅰ酶切位点，扩增后能被切割成 104 bp

和 66 bp 片段。西瓜炭疽病菌生理小种 1 的抗性分

子标记为 CL14-27-9，扩增产物为 227 bp，感病种质

含有 1 个 HindIII 酶切位点，酶切后产生 213 bp 和

14 bp 片段；抗病种质含有 2 个 HindIII 酶切位点，

酶切后产生 168、45 和 14 bp 3 个片段。西瓜抗白

粉病菌生理小种的分子标记为 PMR2.1，扩增产物

为 527 bp，感病种质含有 1 个 Taq I 酶切位点，酶切

后产生 334 bp 和 223 bp 片段，抗病种质无酶切位

点，酶切后检测只有 1 个片段。西瓜抗感材料在目

标区间存在 A-G 的突变，根据突变位点所在区间设

计的抗病毒病 KASP 分子标记为 CGMMVR。PCR

反应体系：2× Taq Mix（含 Mg2 + 、dNTP、buffer、Taq，

购自南京诺唯赞生物科技有限公司）10 μL，模板

DNA 1.0 μL，上、下游引物（10 μmol· L-1）各 0.8 μL，

ddH2O 补至 25 μL。PCR 扩增程序：95 ℃预变性

5 min；95 ℃变性 50 s，58 ℃退火 50 s，72 ℃延伸

30 s，共 35 个循环；最后 72 ℃延伸 10 min，4 ℃保

存。FastDigest 限制性内切酶购自 Thermo Scien-

tific 公司。KASP-PCR 反应体系为 KASP-PCR 反

应体系（8 μL）：1 μL DNA（60 ng ·μL- 1），4 μL KASP

Master mix（2×），0.14 μL 引 物 混 合 物，ddH2O 补

齐。KASP-PCR 扩增程序：程序 1 为 94 ℃变性

15 min；程序 2 为 94 ℃变性 20 s，61 ℃退火 60 s，共

10 个 循 环（从第 2 个循环开始，每个循环降低

0.6 ℃）；程序 3 为 94 ℃变性 20 s，55 ℃退火 60 s，

共 26 个循环。引物信息见表 2。

1.5 抗病鉴定试验

将试验材料和抗病、感病对照种子置于 55 ℃

温汤中浸种 6 h，之后转移至 30 ℃恒温箱中暗培养

表 2 PCR 引物序列

Table 2 Primers sequence for PCR

标记名称

Marker name

7716_fon

CL14-27-9R

PMR2.1

CGMMVR

上下游扩增引物

Forward and reverse primers for amplification

7716_fon-F：5'-TTAAAAATCATCTCCTCTTTAAAACTATT-3'

7716_fon-R：5'-ATATATTTGGTCTCCGAGTGTTCAA-3'

CL14-27-9R-F：5'-TCTCGGATAAGAAAGCTTCCAA-3'

CL14-27-9R-R：5'-CGTTCGTCAAACCCAACTACAA-3'

PMR2.1-F：5'-CTTTTGCTTGCATTGTGCAT-3'

PMR2.1-R：5'-GGATGCAAAGGAGCTGTTTC-3'

CGMMVR 等位上游引物 1 Allele1- specific forward primer：5'-GAAGGTGACCAAGTTCATGCTGTCCGAAAAGGCGTAC-

CA-3'

等位上游引物 2 Allele2-specific forward primer：5'-GAAGGTCGGAGTCAACGGATTGTCCGAAAAGGCGTACCG-3'

通用下游引物 Common reverse primer：5'-AATGAGAAGGGCAAGCATTC-3'

24 h，筛选发芽一致的种子，播种于灭菌的育苗基质

中，浇水覆膜保湿。选取子叶展平期的西瓜材料幼

苗 30 株，洗净根系，浸入浓度为 106个·mL-1枯萎病

菌分生孢子悬浮液中 15 min，接种后移栽至营养

钵，28 ℃生长，3 d 后调查枯萎病发表情况，抗性标

准参考姬万丽等[20]的试验方法。喷雾法接种田间采

样的炭疽病病菌，待西瓜幼苗长至 2 片真叶时，采

用喷雾法将浓度为 106 个·mL-1 分生孢子悬浮液喷

施到叶片上，接种 7 d 后调查发病情况，每份材料接

种 30 个单株，抗病标准参考孙玉燕等[21]的方法。喷

雾法接种田间采样的白粉病病菌：子叶展平后，将

白粉菌孢子悬浮液喷施于叶片表面，每个材料接种

30 个单株，接种后置于 28 ℃/20 ℃（日/夜）、相对湿

度为 70%的培养室内，接种 2~3 周充分发病后，按

照徐向丽等[22]的方法进行抗性评价。因为园区有病

毒病感染风险，故未进行病毒病接种试验。

1.6 数据分析及作图

采用 GraphPad Prism 8.0 进行作图分析。遗传

相似性分析是根据液相芯片测定结果在博瑞迪云

平台（http://big.molbreeding.com/）完成，使用 Inter-

active Tree Of Life 在线工具对相似性分析结果图进

行可视化美化与注释。

2 结果与分析

2.1 西瓜种质资源遗传相似性分析

利用 2K 液相芯片对 44 份西瓜种质资源进行

分析。如图 1 所示，所选的种质资源的相似系数大

部分集中在 0.5~0.8，由于相似系数≥0.9 表明高度

相似，≤0.45 表明高度分化，因此，设定阈值来识别

高相似度（相似系数 ≥ 0.9）和低相似度（相似系

数 ≤ 0.45）的种质对。T2-53 和 G37，D65 和 D66，

FUW、WT20-43 和 21C46 种质间遗传相似系数为

··12
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1.000，表明其在遗传上完全一致，可能为同一份种

质或近交系，可以将种质资源精简为 40 份。G38、

G36 和 G62，WN8-1 和 WN8-2，WN8-2 和 J1，G36

和 WT20-43，G36 和 FUW，G38 和 WT20-43，G38

和 FUW，G62 和 WT20-43, G62 和 FUW，21C46 和

G36、G38，21Ce2 和 C15e1 的相似系数介于 0.90~

0.96。这些高度相似的种质可能为姊妹系。对于遗

传相似度低的种质对（相似系数≤0.45），ZCHY1 和

注：A. 遗传相似系数；B. 系统发育树。

Note: A. Genetic similarity coefficient; B. Phylogenetic tree.

图 1 44 份西瓜种质资源的遗传相似度

Fig. 1 Genetic similarity of 44 watermelon germplasms

A

B
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WM 的相似系数为 0.355 5，是矩阵中最低值，表明

两者遗传背景极不相似。此外，ZCHY1 和 56-1 相

似系数为 0.357 0；ZJ84F 和 WM 相似系数为 0.394

3；ZJ84F 和 56-1 相似系数为 0.395 5。ZCHY1 和

57-1 相似系数为 0.435 4。这些低相似度种质涉及

ZCHY1、WM 和 56-1 等，其中 WM 野生种与多个栽

培种如 ZCHY1、ZJ84F 差异较大。WM 野生西瓜与

56- 1 的相似系数高达 0.980 6，但与其他种质如

ZCHY1 差异较大，表明 WM 可能是一个遗传独特的

野生群体，与某些栽培种有基因渗入。

2.2 西瓜果实性状分子标记鉴定和品质鉴定

如表 3 和图 2 所示，将液相芯片测定结果中果

皮硬度位点基因型和表型数据进行关联分析，大多

数果皮硬度≤10 kgf · cm-1 的材料在 Chr10_2681123

位 点 是 纯 合 TT ，或 者 杂 合 T/insTTCTTC-

GATC 。 果 皮 硬 度 ≥12 kgf · cm-1 同时在 Chr10_

2681123 位点是纯合 insTTCTTCGATC 的西瓜种质

有 24 份，如 GR21、G38、WN8-1、G116、D66、G41、

W20- 12、FUW、G36、21C33、21C46、WT20- 43、

D65、ZXG1355、21C15、GR20、GR14、 B7- 55、

表 3 果皮耐裂和果肉硬度基因型及表型测定

Table 3 Genotype and phenotype for rind hardness and flesh firmness

97103（CK）

GR28

JC-5

GR21

G38

WN8-1

21C48

G62

G116

D66

G41

G37

W20-12

FUW

ZCHY1

G36

NBT1

21C33

T2-53

21C46

WT20-43

21C22

ZJ84F

D65

ZXG1355

E169

C15e1

21Ce2

21C15

GR20

J1

G150

GY14

TT

TT

insTTCTTCGATC

insTTCTTCGATC

insTTCTTCGATC

insTTCTTCGATC

TT

insTTCTTCGATC

insTTCTTCGATC

insTTCTTCGATC

insTTCTTCGATC

TT

insTTCTTCGATC

insTTCTTCGATC

insTTCTTCGATC

insTTCTTCGATC

TT

insTTCTTCGATC

TT

insTTCTTCGATC

insTTCTTCGATC

insTTCTTCGATC

T/insTTCTTCGATC

insTTCTTCGATC

insTTCTTCGATC

T/insTTCTTCGATC

T/insTTCTTCGATC

T/insTTCTTCGATC

insTTCTTCGATC

insTTCTTCGATC

insTTCTTCGATC

TT

TT

9.07

9.36

11.06

17.88

17.38

12.65

8.62

11.85

19.64

12.30

17.24

12.84

18.00

20.95

8.64

13.41

11.18

16.56

7.42

22.03

20.13

11.45

13.46

15.80

34.15

8.21

8.33

7.95

24.30

21.45

10.73

7.65

8.50

TT

TT

TT

TT

TT

TT

TT

TT

TT

TT

TT

TT

TT

TT

TT

TT

TT

TT

TT

TT

TT

TT

TT

TT

TT

TT

TT

TT

TT

TT

TT

TT

TT

AA

GG

GG

GG

AA

AA

AA

AA

GG

GG

AA

AA

AA

AA

AA

AA

AA

AA

AA

AA

AA

AA

AA

GG

GG

GG

GG

GG

AA

GG

GG

GG

AA

1.19

1.09

2.12

2.18

2.19

1.63

1.50

1.15

1.56

2.35

1.73

1.24

1.21

1.28

1.74

1.45

1.76

1.70

1.34

1.39

1.28

1.37

1.44

2.42

7.47

2.17

2.34

2.22

2.93

3.49

1.97

2.01

1.27

材料名称

Material name

果皮硬度位点

Rind hardness genotype

Chr10_2681123

果皮硬度

Rind hardness/

（kgf·cm-1）

果肉硬度位点

Flesh firmness genotype

Chr06_13317084

果肉硬度位点

Flesh firmness genotype

Chr06_12831389

果肉硬度

Flesh firmness/

（kgf·cm-1）
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21C37、GS28、56-1、57-1、WM、WT20-16。但是个别

种质如西瓜种质 ZJ84F 果皮硬度 13.46 kgf·cm-1，在

Chr10_2681123 位点是杂合 T/insTTCTTCGATC；

ZCHY1 果皮硬度平均 8.64 kgf · cm- 1，在 Chr10_

2681123 位点是纯合 insTTCTTCGATC，这类表型

和 ClERF4 基因编码区基因突变类型不一致，可

能是因为果皮耐裂性由多基因控制，单一基因无

法解释全部的变异。果肉硬度位点 Chr06_

13317084 在 WM 材料中是 AA，其余材料中为

TT ，WM 果肉硬度为 18.21 kgf·cm-1，其余种质果

肉硬度＜10 kgf · cm-1 ，表明此位点基因型与硬

度＞ 10 kgf·cm-1的表型相关联。大多数西瓜种质在

果肉硬度≥2 kgf·cm- 1的 Chr06_12831389 位点为纯

合 GG，西瓜种质在果肉硬度＜1.5 kgf · cm- 1 的

Chr06_12831389 位点为纯合 AA。根据果肉硬

度 ≥2 kgf · cm- 1 表型同时果肉硬度位点 Chr06_

12831389 为 GG 基因型的种质有 13 份，如 JC-5、

GR21、D66、D65、ZXG1355、E169、C15e1、21Ce2、

GR20、G150、56-1、57-1、WM。但也存在个别种质果

肉硬度和在该位点的基因型关联度不高的情况，这可

能是因为 SNP 分子标记并非直接导致表型的因果突

变，而是与功能位点存在连锁不平衡。

西瓜种质果皮和果肉硬度与相关基因型分布

如图 2 所示。在西瓜育种中，可溶性固形物含量是

GR14

GS2

B7-55

WN8-2

21C37

GS84

GS28

HR15

56-1

57-1

WM

WT20-16

insTTCTTCGATC

TT

insTTCTTCGATC

insTTCTTCGATC

insTTCTTCGATC

TT

insTTCTTCGATC

TT

insTTCTTCGATC

insTTCTTCGATC

insTTCTTCGATC

insTTCTTCGATC

16.18

7.15

17.58

9.69

13.21

8.79

12.69

10.67

35.63

18.50

25.10

16.10

TT

TT

TT

TT

TT

TT

TT

TT

TT

TT

AA

TT

AA

GG

AA

AA

AA

AA

AA

AA

GG

GG

GG

AA

1.87

1.25

1.59

1.72

1.36

0.95

3.67

1.24

9.42

2.63

18.21

2.31

材料名称

Material name

果皮硬度位点

Rind hardness genotype

Chr10_2681123

果皮硬度

Rind hardness/

（kgf·cm-1）

果肉硬度位点

Flesh firmness genotype

Chr06_13317084

果肉硬度位点

Flesh firmness genotype

Chr06_12831389

果肉硬度

Flesh firmness/

（kgf·cm-1）

表 3 （续）

Table 3 （Continued）
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注：A. insTTCTTCGATC 纯合基因型果皮硬度大多数≥12 kgf·cm-1，TT 基因型和 T/insTTCTTCGATC 果皮硬度大多数＜12 kgf·cm-1。B.

AA 基因型果肉硬度大多数＜2 kgf·cm-1，GG 基因型果肉硬度大多数≥2 kgf·cm-1。

Note: A. Most accessions with the insTTCTTCGATC genotype had a rind hardness of ≥12 kgf · cm- 1, whereas those with the TT and T/in-

sTTCTTCGATC genotypes had a rind hardness of ＜12 kgf · cm- 1. B. Most accessions with the AA genotype had a flesh hardness of <2 kgf · cm- 1,

while those with the GG genotype had a flesh hardness of ≥2 kgf·cm-1.

图 2 西瓜种质果皮和果肉硬度与相关基因型分布

Fig. 2 Distribution of rind hardness or flesh firmness and their associated genotypes in watermelon germplasm
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核心品质，需要与耐裂性、硬度协同改良，本试验利用

折光仪测定了西瓜种质的中心和边部可溶性固形物

含量，分别筛选得到可溶性固形物含量高、耐裂和硬

肉的种质资源如 JC-5、56-1、WM 等，设计多亲本杂交

试验配制聚合 3 个优良性状的杂交种（表 4）。

2.3 西瓜抗病分子鉴定和苗期抗病鉴定

研究中检测了抗枯萎病基因、抗白粉病基因、抗

炭疽病基因和抗 CGMMV 病毒病基因。结果显示，

抗枯萎病种质 15 份，抗白粉病种质 7 份，抗炭疽病种

质 12 份和抗 CGMMV 病毒病种质 1 份。苗期接种

试验结果表明，高抗枯萎病材料 2 份，中抗枯萎病材

料 11 份，轻抗材料 2 份；中抗或轻抗白粉病材料 8

份；抗炭疽病材料 15 份，包含中抗 10 份，轻抗 5 份

（表 5）。结合分子标记对西瓜抗病性状基因型检测结

果和供试材料在田间的表现，抗枯萎病种质如 JC-5，

在田间表现出生长势强，后期不早衰，品质中等偏上；

抗白粉病种质如 E169，总体生长势中等，果实品质

优；抗炭疽病种质如 G116 等，大多数为晚熟，生长势

强 ，品质中等偏上 ；抗 CGMMV 病毒病的种质

ZXG1355 田间晚熟，生长势强，分枝能力强，叶片浓

密，果皮及果肉硬实，耐逆性强。上述抗性种质在西

瓜抗病育种中具有潜在的应用价值，尤其是聚合 2 种

或多种病害的抗性材料如 G41、C15e1、21Ce2 坐果性

强、可溶性固形物含量高，可以进一步应用于种质的

改良。

3 讨论与结论

本研究利用覆盖西瓜 11 条染色体的 2765 个多

态性 SNP 与 InDel 位点组成的液相芯片，对种质资源

进行遗传相似度分析。该技术具有通量高、覆盖均

匀、检测效率高等优势，能够实现对大量种质进行快

速、标准化的基因分型，为精准评估遗传背景提供了

可靠平台，基于此可以有效筛选出遗传相似度高与低

的种质组合。通过识别高相似度种质，可合并冗余材

料，构建既精简又保留大部分遗传多样性的核心种质

集；而对低相似度种质的分析则有助于挖掘种质库中

的变异潜力，优先保存具有育种价值的稀有等位基

因。此外，明确了自交系间的遗传相似性，对指导杂

交组合选配、培育高产优质广适应性品种尤为重要。

通常，亲缘关系较近的材料间遗传相似度在 60%以

上，而低于 50%则表明材料间亲缘关系较远[23]。在本

研究中，种质间遗传相似度范围为 0.356~1.0，其中

G36 与 G38、G36 与 G62 等属于高度相似品系，遗传

背景接近，在组配与测配时应视为姊妹系，避免重复

表 4 西瓜种质资源的可溶性固形物含量

Table 4 Soluble solid content of watermelon germplasm

材料名称

Material name

97103（CK）

GR28

JC-5

GR21

G38

WN8-1

21C48

G62

G116

D66

G41

G37

W20-12

FUW

ZCHY1

G36

NBT1

21C33

T2-53

21C46

WT20-43

21C22

ZJ84F

D65

ZXG1355

E169

C15e1

21Ce2

21C15

GR20

J1

G150

GY14

GR14

GS2

B7-55

WN8-2

21C37

GS84

GS28

HR15

56-1

57-1

WM

WT20-16

w（中心可溶性固形物）

Central soluble

solids content/%

11.90

12.15

12.50

12.00

10.30

10.10

11.30

11.00

10.90

10.20

11.48

12.00

10.00

12.00

9.70

11.03

12.40

12.00

11.77

11.45

11.55

10.55

11.80

10.65

8.21

8.21

10.22

10.01

10.96

10.40

10.50

10.17

10.65

12.90

10.70

11.10

11.20

11.07

11.06

12.15

10.91

3.20

7.60

3.01

11.78

w（边部可溶性固形物）

Edge soluble

solids content/%

10.50

8.80

9.50

11.05

10.30

9.80

10.00

9.70

7.40

9.90

10.43

9.13

8.80

10.15

9.40

9.78

9.60

7.90

9.33

9.25

9.15

9.40

11.10

9.45

2.15

2.17

9.18

9.23

9.72

10.10

9.45

9.91

10.00

11.40

9.62

6.90

8.80

9.24

9.96

8.80

10.12

1.96

6.00

1.25

11.00
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表 5 西瓜种质抗病基因型检测和部分表型鉴定结果

Table 5 The result of genotype test and phenotype identification of watermelon germplasms

材料名称

Material

name

GR28

JC-5

GR21

G38

WN8-1

21C48

G62

G116

D66

G41

G37

W20-12

FUW

ZCHY1

G36

NBT1

21C33

T2-53

21C46

WT20-43

21C22

ZJ84F

D65

ZXG1355

E169

C15e1

21Ce2

21C15

GR20

J1

G150

GY14

GR14

GS2

B7-55

WN8-2

21C37

GS84

GS28

HR15

56-1

57-1

WM

WT20-16

枯萎病 Fusarium wilt

基因型检测

Genotype test

S

R

S

S

S

S

S

R

S

R

R

S

S

S

S

S

R

R

S

S

S

S

S

R

R

R

R

R

S

R

S

S

S

S

S

R

S

S

S

S

S

R

R

S

表型鉴定

Phenotype

identification

S

MR

S

S

S

S

S

LR

S

MR

MR

S

S

S

S

S

MR

MR

S

S

S

S

S

HR

MR

MR

MR

MR

S

LR

S

S

S

S

S

MR

S

S

S

S

S

MR

HR

S

白粉病 Powdery mildew

基因型检测

Genotype test

S

S

S

S

S

S

S

S

S

S

S

S

S

S

S

S

S

S

S

S

S

S

S

R

R

R

R

S

R

S

S

S

S

S

S

S

R

S

S

S

S

S

R

S

表型鉴定

Phenotype

identification

S

S

S

S

S

S

S

S

S

S

S

S

S

S

S

S

S

S

S

S

S

S

S

MR

MR

MR

MR

S

MR

S

S

S

S

S

S

LR

MR

S

S

S

S

S

MR

S

炭疽病 Anthracnose

基因型检测

Genotype test

S

S

S

S

S

S

S

R

S

H

S

R

S

H

S

S

R

S

S

S

R

S

S

S

R

H

H

R

S

S

S

S

S

S

S

S

S

S

S

S

S

S

R

R

表型鉴定

Phenotype

identification

S

LR

S

S

LR

S

S

MR

S

LR

S

MR

S

LR

S

S

MR

S

S

S

MR

S

S

LR

MR

MR

MR

MR

S

S

S

S

S

S

S

S

S

S

S

S

S

S

MR

MR

CGMMV 病毒病

Cucumber green mottle mosaic virus

基因型检测

Genotype test

S

S

S

S

S

S

S

S

S

S

S

S

S

S

S

S

S

S

S

S

S

S

S

R

S

S

S

S

S

S

S

S

S

S

S

S

S

S

S

S

S

S

S

S

注：R. 抗病；S. 感病；H. 杂合位点（抗病）；HR. 高抗；MR. 中抗；LR. 轻抗。

Note: R. Resistant; S. Susceptible; H. Heterozygous locus（Resistant）; HR. Highly resistant; MR. Moderately resistant; LR. Low resistance.
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使用。然而，液相芯片分析也存在局限性，比如其

位点是基于已知部分西瓜种质基因组信息预先设

计，可能无法捕捉基因组结构变异或未知重要位

点，在认知全基因组变异范围方面存在一定盲区。

因此，未来还需要对西瓜特定性状深入解析，结合

重测序或其他功能标记进行验证。

西瓜果实耐裂性与果皮细胞结构、代谢物含量

有关，并受到调控基因、激素水平等内在遗传因素

以及水分、肥力、温度、光照等外在环境条件的影

响[24]。乙烯响应因子 ClERF4 是控制西瓜果皮硬度

和开裂的关键基因，参与木质素生物合成和积累、

细胞壁修饰或降解[10]。本研究对西瓜种质资源在耐

裂基因 ClERF4 编码区突变类型与果皮硬度进行关

联分析，大多数材料在编码区为耐裂突变类型（in-

sTTCTTCGATC）时，表现为果皮硬度较高。但仍存

在个别材料在易裂突变类型（TT）测定的果皮硬度

较高。这可能是果皮硬度受到果皮各层结构和多

种代谢组分综合作用的结果。在西瓜以及其他物

种中发现蛋白质编码的基因或者表达调控元件起

作用，如西瓜扩展蛋白（expansins，EXP）能够快速诱

导细胞壁扩张和刺激其应力松弛；西瓜 Cla002042

和 Cla010096 是木聚糖内转葡糖苷酶/水解酶

（XTH1）基因，调节细胞壁伸长和果皮软化，是参与

西瓜果实开裂的关键细胞壁调控基因[25]；西瓜果皮

木质素合成关键基因为 ClPRX54[26]；Yang 等[27]通过

构建遗传群体定位了调控西瓜果皮硬度（rind hard-

ness）的 QTLs，分别位于 Chr09 染色体和 Chr10 染

色体；同时定位了调控果皮韧性（rind toughness）的

QTL，定位于 Chr10 染色体。果皮硬度采用硬度计

或者质构仪测量，果皮韧性通过拉伸或撕裂测试，

测量断裂所需的能量或最大载荷。这 2 个外皮机

械性能的指标在育种和采后处理中都非常重要。

因此，还需要进一步精细评价指标，深入挖掘果实

耐裂性状的关键基因，进而评价适应产业发展需求

的西瓜种质。同样，西瓜果肉硬度受到植物激素、

细胞壁成分以及相关酶类调控，果实软化直接与纤

维素、半纤维素和可溶性果胶的降解有关[28-29]，位于

Chr02 染色体的 Cla016033（DUF579 家族成员）和

位于 Chr08 染色体的 Cla012507（MADS-box 转录

因子）是控制西瓜果肉硬度的主要候选基因，前者

调节果实成熟，后者影响细胞壁半纤维素成分木聚

糖的完整性 [30]。许多 ERF（ethylene-responsive fac-

tor）蛋白作为转录因子调控果实成熟和细胞壁生物

合成 [31]。Zhou 等 [32]对硬肉西瓜 Citrullus mucoso-

spermus 和非硬肉西瓜 Citrullus lanatus 构建 RIL 群

体 并 进 行 分 析 ，确 定 了 ClERF1 候 选 基 因

Cla97C06G118820 通过调控 ClAux/IAA 和 ClEXT

决定西瓜果肉硬度。本试验所用的 2K 液相芯片在

此区域无 SNP 标记，未能检测 44 份种质在 ClERF1

的基因型，后续将采用更高密度的基因芯片分析果

肉硬度的基因变异类型，以开发 KASP 分子标记辅

助育种。

西瓜抗病分子鉴定可以在苗期 3~7 d 内同步检

测多个病害抗性位点，减少田间病原菌接种和隔离

设施，在早期淘汰感病单株，节省田间管理成本，能

够有效缩短育种周期。但是实际应用中还存在技

术瓶颈，如（1）分子标记具有种质依赖性，如在亚洲

栽培种中有效，在野生西瓜中失效，需要建立生态

型特异性的抗病标记库。（2）由于病原菌生理小种

存在分化，导致适用于专化型病原菌的分子标记应

用受限，需要挖掘广谱抗性基因资源或者聚合多个

抗性基因资源。（3）当连锁标记与目标基因物理距

离较远时会因重组事件导致连锁断裂，需要开发紧

密连锁抗性表型的基因功能标记，或者整合多个紧

密连锁 SNP 形成单倍型，减少重组干扰，或选择基

因组共线性高的保守区域开发标记。

综上所述，本研究利用西瓜 2K 液相芯片对 44

份种质资源进行遗传相似性分析，明确了遗传背

景，将资源优化为 40 份代表性种质，为后续精准育

种奠定了资源基础。根据芯片数据中 SNP 突变与

果皮耐裂性和果肉硬度的表型相关联，鉴定获得了

24 份果皮耐裂和 13 份高果实硬度的种质，并同步

评估了种质资源的可溶性固形物含量及对枯萎病、

炭疽病、白粉病和 CGMMV 等多种病害的抗性水

平。本研究结果为培育优质、多抗的突破性西瓜新

品种提供了种质资源和科学依据。
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