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西瓜雄花两性花同株性状的遗传分析及基因定位
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摘 要：葫芦科作物因具备被子植物的全部 7 种性型，成为研究植物性别决定机制的理想模式作物。西瓜主要性型

为雌雄异花同株性型，也有部分种质为雄花两性花同株性型，即在西瓜植株上，会同时产生雄花和两性花。为研究

西瓜的性别决定机制，以雄花两性花同株性型种质 WM254 和正常雌雄异花同株性型种质 WT2 为试验材料，通过

配制 F2分离群体，发现西瓜雄花两性花同株性型由隐性单基因控制。利用 BSA-seq 测序结合 F2群体连锁分析将西

瓜雄花两性花同株性型基因初步定位在 3 号染色体 29.45~29.58 Mb 之间，该区间内包含 14 个候选基因，其中包含

多个可能与性型分化相关的候选基因。基于该候选区间，开发出了 1 个与西瓜雄花两性花同株性型紧密连锁的分

子标记。本研究结果为进一步精细定位西瓜雄花两性花同株性型调控基因及后续基因功能的验证奠定了基础，同

时也为葫芦科作物性型分化的研究提供了参考。
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Genetic analysis and gene mapping of andromonoecious trait in water-
melon
ZHANG Laisheng, XUE Xiaohang, LIU Feiya, WANG Xikai, YANG Sen, LIU Dongming, YAN Wen-

kai, NIU Huanhuan, ZHU Huayu, YANG Luming, DOU Junling
（College of Horticulture, Henan Agricultural University/Henan Engineering Research Center for Germplasm Innovation and Utilization

of Cucurnal Crops, Zhengzhou 450046, Henan, China）

Abstract: Cucurbitaceae crops, which exhibit all seven sexual types found in angiosperms, have become ideal model or-

ganism for investigating the mechanisms of plant sex determination. The primary sexual type in watermelon is monoe-

ciousr, while certain germplasm lines exhibit the andromonoecious sexual type, wherein both male and hermaphroditic

flowers are produced simultaneously on the same watermelon plant. To investigate the sex determination mechanism in

watermelon, the andromonoecious germplasm WM254 and normal monoecious germplasm WT2 were used as experimen-

tal materials. By constructing an F2 segregating population, it was discovered that the andromonoecious trait in watermel-

on is controlled by a recessive single gene. Through a combination of BSA-seq sequencing and linkage analysis within

the F2 population, the gene responsible for the andromonoecious trait in watermelon was preliminarily localized to a re-

gion between 29.45 Mb and 29.58 Mb on chromosome 3. This interval contains 14 candidate genes, several of which are

potentially related to sexual differentiation. Based on this candidate region, a molecular marker tightly linked to the andro-

monoecious trait in watermelon was developed. The findings of this study lay a foundation for further fine mapping of the

gene regulating andromonoecy in watermelon and subsequent functional validation, while also providing a reference for

research on sex type differentiation in Cucurbitaceae species.
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植物的性别分化是在长期进化过程中形成的，

性别是高等植物的进化标志[1]。植物性别分化是遗

传因素与环境条件互相作用的复杂结果，主要体现

在花器官雌雄蕊的分化和发育过程[2]。对于单花而

言，植物的花有 3 种类型：雌花（单花具有雌蕊）、雄

花（单花具有雄蕊）、两性花（单花既有雄蕊又有雌

蕊）[3]，而同一植株上这 3 种花的不同组合方式则构

成了植物性别多样化的表型[4]。植物的性型根据不

同组合可分为以下 7 种：全雌株（全株只产生雌

花）、全雄株（全株只产生雄花）、雌雄同株（同一植

株上既有雄花又有雌花）、两性花株（全株只产生两

性花）、雄花两性花同株（同一植株上既有雄花又有

两性花）、雌花两性花同株（同一植株上既有雌花又

有两性花）、三性同株（同一植株上既有雌花和雄花

也有两性花）等[3]。而这 7 种性型在瓜类作物中均

有分布，这种复杂的性别系统为研究植物性别决定

的分子机制提供了良好的模型。

西瓜（Citrullus lanatus）是全球重要的葫芦科经

济作物，产量和品质与其性别分化有着密切关系。

对西瓜这种以果实为收获目标的植物而言，雌雄异

花同株是大部分栽培品种的常见性型。然而，在一

些种质资源中也存在全雌株、雄花两性花同株性型

等变异类型，尤其是雄花两性花同株性型在西瓜野

生种质资源中较为常见，这类植株上会同时着生雄

花和两性花[5]。深入研究特殊性别表型的遗传基础

与调控机制不仅具有重要的理论价值，更能为西瓜

育种实践提供关键的基因资源和技术支撑。相较

于同为葫芦科的黄瓜等模式作物，西瓜性别分化的

遗传研究起步较晚，但近年来也取得了重大进展。

早期研究认为，西瓜的雄花两性花同株性型由一对

隐性核基因控制，该基因被命名为 a 基因[6-7]。这一

结论自 20 世纪 20—40 年代提出以后，在相当长的

一段时间都是西瓜性别遗传研究的主要框架，在

2007 年，国际葫芦科遗传学会发布的西瓜基因目录

中关于性型的记录仍有 a 基因[8]。而随着研究的不

断深入，尤其是强雌系和全雌系突变体的发现，西

瓜性别分化的遗传模型进一步丰富。研究表明，西

瓜的性别表达并非由单一基因控制，而是受多基因

调控。目前已确定有 3 对关键等位基因参与调控

西瓜性别分化，分别是 a（CitACS4/ClACS7）、gy

（ClWIP1）和 tm[2，9-10]，其中，雄花两性花同株性型由

隐性基因 a 控制，雌雄异花同株性型由显性 A 控

制，雌花两性花同株性型由隐性基因 tm 控制[11]，同

时有研究推测 a 可能对 tm 具有隐性上位效应[12]，而

隐性单基因 gy 控制西瓜全雌性型[13]。

本研究以雌雄异花同株种质 WT2 与雄花两性花

同株种质 WM254 为双亲构建 F2群体，研究西瓜雄花

两性花同株性型的遗传规律，利用 BSA-seq 技术进行

初步定位，结合参考基因组对候选区间内的基因进行

注释，并开发与该性状紧密连锁的分子标记，以期为

全面解析西瓜性别分化的复杂网络奠定基础，也为培

育新型的西瓜杂交品种提供重要的理论依据。

1 材料与方法

1.1 材料

本试验所用的雌雄异花同株种质 WT2 和雄花

两性花同株种质 WM254 均由河南农业大学园艺学

院瓜类基因组与分子育种实验室提供。试验材料

于 2024－2025 年种植于河南农业大学毛庄科教

园区。

1.2 方法

1.2.1 两性花鉴定标准 （1）雌花是否具有外观正

常的子房；（2）雄蕊花粉是否有活力。其中雄蕊花

粉是否有活力通过自交并套袋观察其子房是否膨

大来判定，将群体中每朵具有子房且未开放的雌花

进行套袋处理以隔绝外界花粉，待开花时摘下套

袋，观察其表型。若无雄蕊且子房外观正常则为雌

花；若有雄蕊且子房外观正常，则取其雄蕊上的花

粉涂抹在该花柱头上，后续观察其是否能坐果，若

能坐果则为两性花，若不能坐果则为雌花[5]。

1.2.2 性型鉴定标准 鉴定单株前 30 节节位着生

的花器官，根据 Kenigsbuch 等[14]的方法进行性型鉴

定，鉴定标准如下：（1）雌雄异花同株性型：同一植

株中着生有雌花和雄花，且雌花∶雄花约为 1∶4；（2）

雄花两性花同株性型：同一植株中着生有雄花和两

性花，且两性花∶雄花约为 1∶6。

1.2.3 DNA 提取及混池构建 在 F2 群体中，选取

20 株雌雄异花同株植株和 20 株雄花两性花同株植

株以及双亲材料的幼嫩叶片，参照段世享[15]的方法

提取 DNA，然后利用 Nano-Drop 微量分光光度计

检测 DNA 浓度，将 20 株雌雄异花同株植株 DNA

等量混合，20 株雄花两性花同株植株 DNA 等量混

合，构建极端混池，分别命名为性型-W 和性型-M。

2 个亲本及 2 个极端混池由北京百迈客生物科技有

限公司进行文库构建和测序。使用 Illumina 平台将

亲本重测序数据进行过滤。通过 Hisat2 工具将过

滤后的数据映射到西瓜 97103 v2 版本（http://www.

cucurbitgenomics.org/）的参考基因组上。使用 Sam-

张来生，等：西瓜雄花两性花同株性状的遗传分析及基因定位
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tools[16]和 Bcftools[17]工具筛选出亲本材料中的 SNP

和 InDel 位点，并过滤掉质量低的位点。将 2 个亲

本材料中质量高的 SNP 和 InDel 位点进行比对。

从初步定位区间内，挑选出在亲本间具有多态性且

≥3 bp 的 InDel 位点设计为 InDel 标记。

1.2.4 连锁分析 利用筛选得到的在亲本间、混池

间存在多态性的标记以及开发出来的新标记，对 F2

代分离群体中单株进行聚丙烯凝胶电泳检测。与

亲本 WT2 条带相同的判读为“a”，与亲本 WM254

条带相同的判读为“b”，与 F1 条带相同的判读为

“h”。将得到的数据输入 Joinmap 5.0[18]（LOD≥3）软

件中，通过计算将分子标记与 Cland 基因座进行连

锁分析，并绘制连锁图谱。

2 结果与分析

2.1 亲本表型观察及群体遗传规律分析

雌雄异花同株种质 WT2（图 1-A），同一植株在

整个生命周期内着生有雌花和雄花，且比例约为

1∶4。雄花两性花同株种质 WM254（图 1-B），同一

植株在整个生命周期内着生有两性花和雄花，且比

例约为 1∶6。使用雌雄异花同株亲本 WT2 和雄花

两性花同株亲本 WM254 杂交构建 F1群体，其中 F1

群体均为雌雄异花同株性型。F1自交获得 F2代，在

种植的 270 株 F2 群体中出现了雌雄异花同株和雄

花两性花同株两种性型，分别有 204 株和 66 株，分

离比为 3∶1（表 1），证明该雄花两性花同株性型由

注：比例尺为 2 cm。

Note: The scale is 2 cm.

图 1 亲本表型观察

Fig. 1 Observation of parental phenotype

隐性单基因控制，将其命名为 Cland（Citrullus lana-

tus andromonoecious）。

2.2 西瓜雄花两性花同株性型的BSA-seq分析

为快速确定候选基因，笔者从 F2群体中选取 20

株雌雄异花同株性型植株和 20 株雄花两性花同株

性型植株进行 BSA-seq 测序，每个文库测序深度均

达到 40×，共获得 36.63 Gb 洁净数据，将其比对到

西瓜参考基因组 97103 v2 版本上后，在两混池间共

检测到 121 292 个 InDel 位点和 2 105 684 个 SNP

位点。根据 BSA-seq 结果（图 2），将控制西瓜雄花

两性花同株性型的候选基因定位在 3 号染色体末

端区域 18.6 Mb 区间内。

2.3 西瓜雄花两性花同株性型基因初定位

根据亲本重测序结果，在候选区间上下游的区

域开发了 35 对 InDel 分子标记，将这些标记在两亲

本中进行多态性检测，其中 10 对 InDel 分子标记多

表 1 西瓜雄花两性花同株性型遗传分析

Table 1 Genetic analysis of male flower and bisexual flower homotype in watermelon

材料

Material

WT2

WM254

F1

F2

总株数

Number of total individuals

10

10

10

270

正常植株数

Number of normal individuals

10

0

10

204

雄花两性花同株植株数

Number of andromonoecious individuals

0

10

0

66

分离比

Ratio

3∶1

Χ 2

0.058 8

Χ 2
（0.05，1）

3.841

WT2 WM254
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图 2 西瓜雄花两性花同株性型的 BSA-seq 结果

Fig. 2 BSA-seq results of male flower and bisexual flower homotype in watermelon

表 2 InDel 分子标记信息

Table 2 InDel molecular marker information

标记名称

Marker name

InDel-19

InDel-20

InDel-24

InDel-21

InDel-27

InDel-30

InDel-31

InDel-7

InDel-34

InDel-35

物理位置

Physical position/bp

27 030 943

28 059 240

28 560 589

29 019 662

29 268 127

29 452 033

29 586 896

29 725 020

30 329 905

30 885 659

引物序列

Primer sequence

F：AAGGTTGGACGGGTAAAAAG

R：ATTGAGATTGGGGTGATGAA

F：CCCACGTTGCTGTGAGAGTA

R：AGTTGATGAAGAATTAAGGCAAT

F：TGCTAAGCATCAAAATGGAGA

R：TGGCGAATATACTTTTATGCAA

F：CATGCCCTTCTGTCTCTCTC

R：ATTGAGATTCCCGTGTACGA

F：AACTGGGTTTGAAACATTTGG

R：GGCAAGTTTAGAACACCAATGA

F：TGTAAACTCCCTCGACTATGTGAA

R：CATAGAGCTGGGATGTCTTGTG

F：AGATCAGAGCTTGAGGACTAGA

R：TCCTCCACGGACTATTTACA

F：TGAAGGAACAACCCTCCATT

R：TGAACATCAATTGGAGTTTAAAAATA

F：TTTGTTCTGCCTTTGTAGGA

R：ACATCCATAATTGGGGTTCTA

F：AAGGGCTAAATGAACGTTTT

R：TCTGTCTCTCCTTGTGTCAAA

片段大小

Segment size/bp

94

150

126

122

130

144

116

212

103

115

态性较好（表 2）。利用 10 对 InDel 分子标记对 270

个 F2群体单株进行检测，结合西瓜雄花两性花同株

性型进行关联分析，进一步证明了 BSA-seq 数据的

可靠性。

在 270 株 F2 群体中筛选重组单株对西瓜雄花

两性花同株性型基因进行定位。检测结果显示，In-

Del-30 和 InDel-31 标记处各有 1 株重组单株，证明

西瓜雄花两性花同株性型基因定位在 InDel-30 和

InDel-31 标记之间，其中 InDel-30 标记位于 3 号染

色体 29.45 Mb 处，InDel- 31 标记在 3 号染色体

Δ（
S

N
P

-i
nd

ex
）

1.0

0.8

0.6

0.4

0.2

0.0
Cla97Chr04 Cla97Chr05 Cla97Chr06 Cla97Chr07 Cla97Chr08 Cla97Chr09 Cla97Chr10 Cla97Chr11Cla97Chr02Cla97Chr01 Cla97Chr03

染色体 Chromosome

29.58 Mb 处，该区间大小为 134 Kb，进一步缩小了

西瓜雄花两性花同株性型基因的候选区间（图 3）。

根据西瓜参考基因组 97103 v2 版本的注释，该区

间内包含 14 个候选基因，分别是 Cla97C03G066040、

Cla97C03G066050 、Cla97C03G066060 、Cla97C03-

G066070、Cla97C03G066080、Cla97C03G066090、

Cla97C03G066100 、Cla97C03G066110 、Cla97C03-

G066120、Cla97C03G066130、Cla97C03G066140、

Cla97C03G066150 、Cla97C03G066160 、Cla97C03-

G066170。其中有 13 个已注释的基因和 1 个未注

释的基因（Cla97C03G066100）（表 3）。

2.4 分子标记的开发

为进一步确定候选基因，在 134 Kb 的区间内针

对剩余的 77 个 InDel 位点进一步开发了 InDel 分子

标记，通过亲本间的多态性检测发现，在物理位置

29 514 745 bp 处开发的 InDel-36 标记（F：TCCATG-

张来生，等：西瓜雄花两性花同株性状的遗传分析及基因定位
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图 3 Cland 遗传图谱的构建

Fig. 3 Construction of Cland genetic map

CATACCCTAGAAAA；R：ACATAGGGAGTGTG-

GTGGAT）在亲本间具有明显的多态性，将这一标记

在 270 株 F2群体中进行鉴定，发现该分子标记与西

瓜雄花两性花同株性型紧密连锁。由此可以证明，

InDel-36 标记可以用来鉴定西瓜的雄花两性花同株

性型。

表 3 候选区间内基因

Table 3 Genes in candidate interval

序号

Number

1

2

3

4

5

6

7

8

9

10

11

12

13

14

基因号

Gene ID

Cla97C03G066040

Cla97C03G066050

Cla97C03G066060

Cla97C03G066070

Cla97C03G066080

Cla97C03G066090

Cla97C03G066100

Cla97C03G066110

Cla97C03G066120

Cla97C03G066130

Cla97C03G066140

Cla97C03G066150

Cla97C03G066160

Cla97C03G066170

基因功能

Gene function

线粒体载体蛋白 Mitochondrial carrier protein

无机焦磷酸酶 3 Inorganic pyrophosphatase 3

花粉特异蛋白 SF21 Pollen-specific protein SF21

底物载体家族蛋白 Substrate carrier family protein

精氨酸 N-甲基转移酶 1.1 Protein arginine N-methyltransferase 1.1

xaa-前肽酶 xaa-Pro dipeptidase

未知蛋白 Unknown protein

1-氨基环丙烷-1-羧酸合酶 7 1-Aminocyclopropane-1-carboxylate synthase 7

MVB 通路蛋白中 Vps4 活性调节蛋白 Regulator of Vps4 activity in

the MVB pathway protein

氧化还原酶/过渡金属离子结合蛋白

Oxidoreductase/transition metal ion-binding protein（DUF3531）

叶绿体移动受损相关蛋白

Protein related plastid movement impaired

60S 核糖体蛋白 L31 60S ribosomal protein L31

组蛋白-赖氨酸 N-甲基转移酶 Histone-lysine N-methyltransferase

β-半乳糖苷酶 β-galactosidase

基因位置

Gene location

Cla97Chr03：29 452 365~29 456 117（-）

Cla97Chr03：29 458 987~29 461 786（-）

Cla97Chr03：29 467 723~29 471 160（-）

Cla97Chr03：29 482 563~29 486 540（-）

Cla97Chr03：29 491 761~29 495 010（-）

Cla97Chr03：29 497 083~29 505 053（-）

Cla97Chr03：29 529 770~29 530 364（-）

Cla97Chr03：29 538 047~29 539 766（-）

Cla97Chr03：29 568 538~29 573 091（+）

Cla97Chr03：29 576 098~29 579 270（-）

Cla97Chr03：29 581 414~29 584 970（+）

Cla97Chr03：29 586 527~29 587 970（+）

Cla97Chr03：29 589 237~29 591 454（-）

Cla97Chr03：29 595 663~29 599 121（+）

3 讨论与结论

在植物中，影响植物性别分化的因素是多样

的，不仅受到基因的调控，而且与环境、激素等条件

密切相关。在葫芦科植物中，目前已鉴定出很多性

别相关的主效基因，如控制黄瓜全雌性状的 F 基

因[19]和 Csaco2 基因[20]、两性花性状 m 基因[21]、全雄

性状 a 基因[22]等。甜瓜性别表达基因 a 已被定位到

2 号染色体 3.59 cM 之间[23]；苦瓜的全雌基因 gy1 也

已被定位到 3 号染色体 52 Kb 的区间内[24]。在西瓜

中，通过 QTL 定位发现了 9 个与性别表达相关的基

因，其中控制雄花两性花同株性型的基因定位在 3

N=270
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号染色体上[25]，与本研究结果一致。

笔者利用 BSA-seq 技术将西瓜雄花两性花同

株性型基因精确定位于 3 号染色体 29.45~29.58 Mb

区间（134 Kb），该区间内共包含 14 个候选基因，其

中 Cla97C03G066110 编码 1-氨基环丙烷-1-羧酸合

成酶 7，该酶是乙烯生物合成途径中的限速酶。而

乙烯在瓜类作物性别决定中起核心作用，且通常促

进雌花分化[26]；除此之外，Cla97C03G066060 的基因

注释为花粉特异性蛋白 SF21，可能与雄蕊正常发育

或功能有关。这一结果不仅为基因克隆提供了精

准靶点，同时也为通过分子标记辅助选择技术进行

高效育种奠定了基础。

综上所述，影响植物性别分化的因素多样且复

杂，通过构建雌雄异花同株和雄花两性花同株的 F2

代分离群体，发现西瓜雄花两性花同株性型由隐性单

基因控制，结合 BSA-seq 技术将控制西瓜雄花两性花

同株性型的基因精确定位在 3 号染色体末端 134 Kb

的区间内，在该区间内的 14 个候选基因中存在可能

影响西瓜雄花两性花同株性型的相关基因。本研究

结果为后续基因克隆和功能研究奠定了基础。
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