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第一作者研究方向为甜瓜分子遗传育种ꎮ Ｅ￣ｍａｉｌ:ｙａｎｎｉｓｏｎｇ＠ １２６. ｃｏｍ
通信作者:栾非时ꎬ研究方向为西甜瓜分子遗传育种ꎮ Ｅ￣ｍａｉｌ:ｌｕａｎｆｅｉｓｈｉ＠ ｓｉｎａ. ｃｏｍ

　 　 摘要:利用 ８ 种不同浓度的甲基磺酸乙酯(ＥＭＳ)ꎬ４ 种不同的浸种时间ꎬ处理甜瓜品系“３ － ２ － ２”种子ꎬ根据 Ｍ１ 植株发芽

率ꎬ筛选出适宜的诱变剂量为浓度 １. ２％ ꎬ诱变时间 ２４ ｈꎮ 采用这种方法构建了含有 ６７ 个 Ｍ１家系及相应自交 Ｍ２种子的甜瓜

突变体库ꎮ 对 Ｍ１群体 ５４１ 个单株的表型变异进行了全生育期初步调查ꎬ总的表型变异频率达 ７１. ５３％ ꎮ 对 Ｍ２群体 ６０３ 个单

株的节间长度、主蔓粗度、叶片长度、叶片宽度、叶柄长度、叶柄粗度共 ６ 个表型性状进行形态学调查表明:除节间长度外ꎬ其他

５ 个性状和野生型相比均差异显著ꎻ不同性状的变异系数不同ꎬ叶柄长度的变异系数最大ꎬ达 １５. ３７％ ꎬ节间长度的变异系数最

小ꎬ为 ７. １０％ ꎻ在 Ｍ２中ꎬ编号为 ２５ 的家系叶片出现了黄色和绿色的性状分离ꎮ
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甜瓜(Ｃｕｃｕｍｉｓ ｍｅｌｏ Ｌ. )是葫芦科、甜瓜属一年

生蔓性双子叶草本植物(２ｎ ＝ ２ｘ ＝ ２４)ꎬ基因组大约

有 ４５０ Ｍｂꎬ性状丰富ꎬ在现代遗传学研究中起着重

要作用ꎬ并逐步成为研究重要生物性状的模式植

物[１]ꎮ 随着甜瓜全基因组测序的顺利完成ꎬ甜瓜遗

传育种的相关研究已经逐步进入到后基因组时

代[１￣２]ꎮ 利用反向遗传学方法分析鉴定基因功能越

来越受到重视[３￣７]ꎮ 突变是遗传变异的基础ꎬ而突

变体是所有生物必不可少的遗传资源ꎮ 通过构建饱

和的基因突变体库ꎬ借助突变体分析鉴定基因功能



　 ６ 期 宋燕妮等:甜瓜突变体库的构建及 Ｍ２群体表型变异的研究

是目前最有效的方法ꎮ
化学诱变以其操作简单、突变频率高、突变专

一性与多效性等优点长期用于育种工作中[８] ꎬ甲
基磺酸乙酯( ＥＭＳꎬｅｔｈｙｌ ｍｅｔｈａｎｅ ｓｕｌｆｏｎａｔｅ)作为目

前应用最广泛、最有效的化学诱变剂之一[９￣１２] ꎬ已
经成功构建了多种作物的突变体库ꎬ如拟南芥[１３]、
水稻[１４]、大豆[１５]、大麦[１６]、小麦[１７]、 花生[１８]、 玉

米[１９]、画眉草[２０]、番茄[２１]、油菜型甘蓝[２２]、梨[２３] 等

突变体库ꎬ对这些作物功能基因组学的研究发挥了

巨大作用ꎮ
目前国内尚无关于甜瓜突变体库的相关报道ꎬ

本研究中以甜瓜品系“３ － ２ － ２”为材料ꎬ通过 ＥＭＳ
诱变的方法构建甜瓜突变体库ꎬ分析其突变群体的

表型变异特点ꎬ旨在拓宽甜瓜遗传背景ꎬ为甜瓜功能

基因组研究和新品种选育提供基础材料ꎮ

１　 材料与方法

１. １　 材料及试剂

供试材料为甜瓜品系“３ － ２ － ２”ꎬ薄皮甜瓜ꎬ早
熟材料ꎬ雌雄异花同株ꎬ瓜皮白色ꎬ有条纹ꎬ果实长圆

型ꎬ果肉白色ꎬ由东北农业大学园艺学院西甜瓜分子

育种研究室提供ꎮ
ＥＭＳ 诱变剂购于美国 Ｓｉｇｍａ 公司ꎬ为无色溶液ꎮ

使用时用 ０. １ ｍｏｌ / ＬꎬｐＨ ＝７ 的磷酸缓冲液稀释成不

同浓度即可ꎮ
１. ２　 ＥＭＳ 诱变剂量筛选试验设计

选取大小均匀、形状饱满的甜瓜种子 １６００ 粒ꎬ
为 Ｍ０ꎬ平均分成 ３２ 份ꎬ每份 ５０ 粒ꎬ将 ３２ 份种子平

均分为 ８ 组ꎬ分别用浓度为 ０. ４％ 、０. ６％ 、０. ８％ 、
１ ０％ 、１. ２％ 、１. ４％ 、１. ６％ 的 ＥＭＳ 诱变剂浸泡处

理ꎬ以磷酸缓冲液浸种作为对照ꎬ每组中 ４ 份种子浸

种时间分别为 １２ ｈ、２４ ｈ、３６ ｈ、４８ ｈꎬ３ 次重复ꎮ 将试

验用的锥形瓶封口后置于 ２５ ℃ꎬ９０ ｒｐｍ 的摇床内

避光进行诱变处理ꎬ防止 ＥＭＳ 诱变剂见光分解ꎮ 处

理完毕后弃去 ＥＭＳ 诱变剂ꎬＮａ２Ｓ２Ｏ３溶液解毒处理ꎬ
自然晾干ꎬ为 Ｍ１种子ꎮ 浸种催芽ꎬ第 ４ 天统计发芽

势ꎬ第 ７ 天统计发芽率ꎮ
１. ３　 Ｍ２种子库的构建

１. ３. １ 　 ＥＭＳ 种子诱变 　 ２０１３ 年 ３ 月ꎬ以浓度

１ ２％的 ＥＭＳ 诱变剂ꎬ浸种处理 “３ － ２ － ２” 种子

１５００ 粒ꎬ其中 ７７９ 粒发芽ꎬ只有 ５４１ 株成苗ꎬ成苗的

Ｍ１植株定植于东北农业大学香坊实验实习基地日

光温室中ꎬ构成 Ｍ１群体ꎬ单株自交授粉ꎬ共收获 Ｍ２

种子 ６７ 份ꎬ构成甜瓜 Ｍ２种子库ꎮ

１. ３. ２　 Ｍ２群体开花结果期表型性状形态学调查　
２０１４ 年 ３ 月ꎬ对 ２０１３ 年收获的 Ｍ２种子ꎬ每份种子为

一个株系ꎬ共 ６７ 个株系ꎮ 每个株系选取种子 ５０ 粒ꎬ
浸种催芽ꎬ４ 月播种ꎬ５ 月中旬定植ꎬ最终成活 １５２９
株ꎬ构成突变体库 Ｍ２群体ꎬ种植野生型对照 ２００ 株ꎮ
采取标准化和规范化的田间管理ꎬ避免病虫害的

侵蚀ꎮ
参考«甜瓜种质资源描述规范和数据标准»ꎬ以

野生型“３ － ２ － ２”为对照ꎬ对开花结果阶段叶片、节
间长、茎粗等性状进行调查ꎮ 性状测量标准如下ꎬ节
间长度:主蔓第 １０ ~ １５ 节的节间长的平均值ꎻ主蔓

粗度:主蔓第 １０ ~ １５ 节的节间最粗处直径ꎻ叶片长

度:主蔓第 １０ ~ １５ 节最大叶片自叶片基部量至叶顶

端之长ꎻ叶片宽度:主蔓第 １０ ~ １５ 节最大叶片最宽

处ꎻ叶柄长度:主蔓第 １０ ~ １５ 节最大叶叶柄长ꎻ叶柄

粗度:主蔓第 １０ ~ １５ 节最大叶叶柄粗ꎮ 每个家系随

机选取 ３ 株ꎬ３ 次重复ꎬ共 ９ 株ꎮ 长度测量用钢卷尺

和游标卡尺ꎮ
１. ４　 数据分析

数据处理采用 Ｍｉｃｒｏｓｏｆｔ Ｅｘｃｅｌ ２０１０ꎬ方差分析

采用 ＤＰＳ ７. ０５ꎬ对平均数作 Ｄｕｎｃａｎ′ｓ 新复极差法多

重比较ꎮ

２　 结果与分析

２. １　 ＥＭＳ 诱变剂量的筛选

由图 １ 可知ꎬＥＭＳ 抑制甜瓜种子的萌发ꎬ且随

着 ＥＭＳ 浓度及浸种时间的增加ꎬ甜瓜种子的发芽

势、发芽率以及相对发芽指数减小ꎬ致死率增加ꎮ
当浸种时间为 １２ ｈ、２４ ｈ 时(图 １ － １ꎬ１ － ２)ꎬ发

芽势、发芽率、致死率以及相对发芽指数随 ＥＭＳ 浓度

增加均匀变化ꎻ而当浸种时间为 ３６ ｈ、４８ ｈ 时(图 １ －
３ꎬ１ －４)ꎬ这 ４ 个萌发指标随 ＥＭＳ 浓度增加并非均匀

变化ꎬ而是存在某一阈值:低浓度(０. ４％ ~０. ８％)时ꎬ
发芽势、发芽率、致死率以及相对发芽指数变化缓慢ꎬ
当浓度达到某一范围(０ ８％ ~ １. ２％)时ꎬ再增加浓

度ꎬ发芽势、发芽率、致死率以及相对发芽指数显著变

化ꎬ降幅(增幅)最大ꎮ 当浓度为１. ６％ꎬ浸种时间为

４８ ｈ 时ꎬ种子的致死率达 １００％ꎬ可见高浓度的 ＥＭＳ、
长时间浸种ꎬ完全抑制甜瓜种子的萌发ꎮ

本试验为二因素完全随机试验设计ꎬ其中 Ａ 因

素是 ８ 种不同浓度的 ＥＭＳ 处理(含对照)ꎬＢ 因素是

４ 个不同的浸种时间ꎮ 由表 １ 可知ꎬ对于这 ４ 个萌

发指标来说ꎬＡ 因素、Ｂ 因素、Ａ 因素 × Ｂ 因素的 Ｆ
值均达极显著水平(Ｐ < ０. ０１)ꎬ说明不同浓度与浸
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种时间存在交互作用ꎮ 可见诱变剂浓度及浸种时间

是否合理对诱变效果影响很大ꎮ
确定合适的诱变剂量是诱变成败的关键环节ꎬ

不同作物都有一定的适宜剂量ꎬ在适宜剂量范围内ꎬ
能更多的产生新的变异ꎬ并保持原有的优良性状ꎮ
一般认为经过 ＥＭＳ 诱变处理后植株存活 ５０％的剂

量(半致死剂量 ＬＤ５０)为可遗传变异应该吸收的能

量阀值ꎬ即最佳诱变剂量[２４]ꎮ 由图 １ － ２ 可知ꎬＥＭＳ
浓度为 １. ２％ ꎬ 浸种时间为 ２４ ｈ 时ꎬ 致死率为

４７ ５３％ ꎬ接近于 ５０％ ꎬ基于以上 ２ 点考虑ꎬ确定甜

瓜品系“３ － ２ － ２”的适宜诱变剂量为 １. ２％ ꎬ２４ ｈꎬ
并作为后续大批处理种子的条件ꎮ

１、２、３、４ 分别代表浸种时间为 １２ ｈ、２４ ｈ、３６ ｈ、４８ ｈ
１ꎬ２ꎬ３ ａｎｄ ４ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ ｓｏａｋｉｎｇ ｔｉｍｅ ｉｓ １２ ｈꎬ２４ ｈꎬ３６ ｈ ａｎｄ ４８ ｈ

图 １　 ＥＭＳ 不同浓度、不同浸种时间对甜瓜种子萌发的影响

Ｆｉｇ. １　 Ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ＥＭＳ ｔｒｅａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎｓ ａｎｄ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｉｍｅ ｏｆ ｓｅｅｄｓ
ｓｏａｋｉｎｇ ｆｏｒ ｔｈｅ ｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ ｏｆ ｍｅｌｏｎ ｓｅｅｄｓ

表 １　 两个因素对甜瓜不同生理指标影响的方差分析

Ｔａｂｌｅ １　 Ｖａｒｉａｎｃｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｔｗｏ ｆａｃｔｏｒｓ ｏｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｉｎｄｅｘｅｓ ｉｎ ｍｅｌｏｎ

生理指标

Ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｉｎｄｅｘ

变异来源

Ｓｏｕｒｃｅ ｏｆ
Ｖａｒｉａｔｉｏｎ

自由度

Ｄｅｇｒｅｅ ｏｆ
ｆｒｅｅｄｏｍ

Ｆ 值

Ｆ ｖａｌｕｅ
生理指标

Ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｉｎｄｅｘ

变异来源

Ｓｏｕｒｃｅ ｏｆ
Ｖａｒｉａｔｉｏｎ

自由度

Ｄｅｇｒｅｅ ｏｆ
ｆｒｅｅｄｏｍ

Ｆ 值

Ｆ ｖａｌｕｅ

发芽势

Ｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ ｅｎｅｒｇｙ
ＥＭＳ 浓度 ７ ５９３. ５７３∗∗

浸种时间 ３ ３８９. ８３３∗∗

ＥＭＳ 浓度 × 浸种时间 ２１ ２８. ８７３∗∗

相对发芽指数

Ｒｅｌａｔｉｖｅ ｇｅｒｍｉｎａ￣
ｔｉｏｎ ｉｎｄｅｘ

ＥＭＳ 浓度 ７ ２２０. ３４５∗∗

浸种时间 ３ １９５. ０４５∗∗

ＥＭＳ 浓度 ×浸种时间 ２１ １６. ２３２∗∗

发芽率

Ｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ
ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ

ＥＭＳ 浓度 ７ ２８９. ２２０∗∗

浸种时间 ３ ２６１. ９５２∗∗

ＥＭＳ 浓度 × 浸种时间 ２１ ２０. ９８１∗∗

致死率

Ｌｅｔｈａｌｉｔｙ
ＥＭＳ 浓度 ７ ２２１. １４２∗∗

浸种时间 ３ １９５. １０４∗∗

ＥＭＳ 浓度 × 浸种时间 ２１ １６. ２４５∗∗

　 　 ∗∗表示 １％极显著水平
∗∗ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｌｅｖｅｌ ｏｆ １％
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２. ２　 甜瓜突变体库 Ｍ１群体的表型变异

通过对突变体库中 Ｍ１群体进行全生育期初步

调查发现:经 ＥＭＳ 诱变剂处理后ꎬ植株 Ｍ１群体出苗

时间比较一致ꎬ但苗期生长不整齐ꎬ幼苗大小不一ꎮ
和野生型材料(图 ２ － １)相比ꎬＭ１ 群体中 ３７. ３４％
(表 ２) 的植株表现为叶片簇生 (图 ２ － ２ ~ ３)ꎬ
２３ １１％ (表 ２)的植株表现为叶片畸形(图 ２ － ４ ~
７)ꎬ且生长势明显减弱ꎬ发育缓慢ꎬ和野生型材料相

比ꎬ开始抽生真叶的时间相差 ５ ~ ２０ ｄꎬ授粉结实率

低ꎬ难以坐果ꎮ
叶片性状变异主要表现在叶色突变和叶形突

变ꎮ 其中ꎬ叶色突变主要表现在叶片出现黄色斑点

(图 ２ － ８)、部分黄化(图 ２ － ９ ~ １１)、部分白化(图
２ － １１)ꎻ叶形突变主要表现在出现畸形叶(图 ２ －
４ ~ ７)ꎮ 花性状变异主要表现在:雌花簇生(图 ２ －
１４ ~ １５)、雌花上着生卷须(图 ２ － １６)、雌花子房茸

毛增多(图 ２ － １７)、雌花柱头分离(图 ２ － １８)等ꎬ另
外还出现了和野生型“雌雄异花同株”不一样的株

型“两性花株”ꎬ该植株花子房变小ꎬ呈圆形ꎬ所结果

实呈小圆形(图 ２ － ２０)ꎮ 另外ꎬ还出现了变态茎(图
２ － ２２)、节间变短(图 ２ － ２３)等变异类型ꎮ 总的表

型变异率达 ７１. ５３％ (表 ２)ꎮ

１:野生型ꎻ２ ~ ３:叶片簇生ꎻ４ ~ ７ 叶片畸形ꎻ８:叶片黄色斑点ꎻ９ ~ １０:叶片部分黄化ꎻ１１:叶片部分白化ꎬ部分黄化ꎻ１２ ~ １３:野生型ꎻ１４ ~ １５:

雌花簇生ꎻ１６:雌花上着生卷须ꎻ１７:雌花子房茸毛增多ꎻ１８:雌花柱头分离ꎻ１９:野生型ꎻ ２０:果实小圆型ꎻ２１:野生型ꎻ２２:变态茎ꎻ２３:植株矮化

１:Ｗｉｌｄ ｔｙｐｅꎬ２ － ３:Ｌｅａｖｅｓ ｆａｓｃｉｃｕｌａｔｉｏｎꎬ４ － ７:Ｍａｌｆｏｒｍｅｄ ｌｅａｖｅｓꎬ８:Ｙｅｌｌｏｗｉｓｈ ｓｐｏｔ ｉｎ ｌｅａｆꎬ９ － １０:Ｐａｒｔｉａｌｌｙ ｙｅｌｌｏｗｉｓｈ ｌｅａｆꎬ１１:Ｐａｒｔｉａｌｌｙ ａｌｂｉｎｏ ａｎｄ
ｙｅｌｌｏｗｉｓｈ ｌｅａｆꎬ１２ － １３:Ｗｉｌｄ ｔｙｐｅꎬ１４ － １５:Ｆｅｍａｌｅ ｆｌｏｗｅｒｓ ｆａｓｃｉｃｕｌａｔｉｏｎꎬ１６:Ｔｅｎｄｒｉｌ ａｄｎａｔｉｏｎ ｏｎ ｔｈｅ ｆｅｍａｌｅ ｆｌｏｗｅｒｓꎬ１７:Ｐｕｂｅｓｃｅｎｃｅ ｉｎｃｒｅａｓｅｄ ｏｆ ｆｅｍａｌｅ

ｆｌｏｗｅｒｓ ｏｖａｒｙꎬ１８:Ｆｅｍａｌｅ ｆｌｏｗｅｒｓ ｓｔｉｇｍａ ｓｅｇｒｅｇａｔｉｏｎꎬ１９:Ｗｉｌｄ ｔｙｐｅꎬ２０:Ｓｍａｌｌ ｒｏｕｎｄ ｔｙｐｅ ｆｒｕｉｔꎬ２１:Ｗｉｌｄ ｔｙｐｅꎬ２２:Ａｂｎｏｒｍａｌ ｓｔｅｍꎬ２３:Ｄｗａｒｆ ｐｌａｎｔ

图 ２　 甜瓜突变体库 Ｍ１群体突变类型

Ｆｉｇ. ２　 Ｍｕｔａｎｔ ｔｙｐｅｓ ｏｆ Ｍ１ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ ｉｎ ｍｅｌｏｎ ｍｕｔａｔｉｏｎ ｌｉｂｒａｒｙ

表 ２　 甜瓜突变体库 Ｍ１群体突变类型统计

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｓｔａｔｉｓｔｉｃ ｏｆ ｍｕｔａｎｔ ｔｙｐｅ ｏｆ Ｍ１ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ ｉｎ ｍｅｌｏｎ ｍｕｔａｔｉｏｎ ｌｉｂｒａｒｙ

性状 描述 株数 调查总株数 频率(％ )

Ｔｒａｉｔｓ Ｄｅｓｃｒｉｐｔｉｏｎ Ｎｏ. ｏｆ ｐｌａｎｔｓ Ｔｏｔａｌ ｎｕｍｂｅｒ Ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ

叶片颜色 Ｌｅａｆ ｃｏｌｏｒ 出现黄色斑点 Ｓｈｏｗｅｄ ｙｅｌｌｏｗｉｓｈ ｓｐｏｔ ５ ５４１ ０. ９２

部分白化 Ｐａｒｔｉａｌｌｙ ａｌｂｉｎｏ ３ ５４１ ０. ５５

部分黄化 Ｐａｒｔｉａｌｌｙ ｙｅｌｌｏｗｉｓｈ １０ ５４１ １. ８５

叶片形状 Ｌｅａｆ ｓｈａｐｅ 畸形叶 Ｍａｌｆｏｒｍｅｄ ｌｅａｖｅｓ １２５ ５４１ ２３. １１

茎 Ｓｔｅｍ 变态茎 Ａｂｎｏｒｍａｌ ｓｔｅｍ ３ ５４１ ０. ５５
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表 ２(续)

性状 描述 株数 调查总株数 频率(％ )

Ｔｒａｉｔｓ Ｄｅｓｃｒｉｐｔｉｏｎ Ｎｏ. ｏｆ ｐｌａｎｔｓ Ｔｏｔａｌ ｎｕｍｂｅｒ Ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ

雌花 Ｆｅｍａｌｅ ｆｌｏｗｅｒ 雌花簇生 Ｆｅｍａｌｅ ｆｌｏｗｅｒｓ ｆａｓｃｉｃｕｌａｔｉｏｎ １２ ５４１ ２. ２２

雌花柱头分离 Ｆｅｍａｌｅ ｆｌｏｗｅｒｓ ｓｔｉｇｍａ ｓｅｇｒｅｇａｔｉｏｎ １６ ５４１ ２. ９６

性别分化 Ｓｅｘ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ 两性花株 Ｈｅｒｍａｐｈｒｏｄｉｔｅ ２ ５４１ ０ ３７

其他 Ｏｔｈｅｒｓ

植株矮化 Ｄｗａｒｆ ｐｌａｎｔ ４ ５４１ ０. ７４

叶片簇生 Ｌｅａｖｅｓ ｆａｓｃｉｃｕｌａｔｉｏｎ ２０２ ５４１ ３７. ３４

果实小圆形 Ｓｍａｌｌ ｒｏｕｎｄ ｔｙｐｅ ｆｒｕｉｔ ５ ５４１ ０. ９２

总数 Ｔｏｔａｌ ｎｕｍｂｅｒ Ｍ１群体突变 Ｍｕｔａｔｉｏｎ ｏｆ Ｍ１ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ ３８７ ５４１ ７１. ５３

２. ３　 甜瓜突变体库 Ｍ２群体的表型变异

为了尽可能避免环境因素产生的影响ꎬ本试验

中将 １５２９ 个 Ｍ２单株分别完全随机地种植于塑料大

棚中ꎬ进行标准化管理ꎬ并种植 ２００ 株野生型植株作

为对照ꎮ
Ｍ２群体苗期叶片表现出大量不同类型的畸形

(图 ３ － １ ~ ８)ꎬ据统计ꎬＭ２苗中约 ３８％ 左右的苗为

畸形叶片ꎮ 叶形有长心形(图 ３ － １)ꎬ表现为边缘缺

刻消失ꎻ残缺不全叶(图 ３ － ２ ~ ４)、马褂形叶(图
３ － ５)、不对称叶(图 ３ － ６)、芭蕉扇形(图 ３ － ７)等ꎮ
在 Ｍ２群体中发现编号为 ２５ 的家系出现叶色的性状

分离(图 ３ － ９ ~ １２)ꎮ

１ ~ ８:Ｍ２群体苗期畸形叶ꎻ９ ~ １２:２５ 家系不同时期黄化苗

１ － ８:Ｍａｌｆｏｒｍｅｄ ｌｅａｖｅｓ ａｔ ｓｅｅｄｌｉｎｇｓ ｓｔａｇｅ ｉｎ Ｍ２ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎꎬ９ － １２:Ｌｉｎｅ ２５ ｙｅｌｌｏｗｉｓｈ ｐｌａｎｔ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｔａｇｅｓ

图 ３　 甜瓜突变体库 Ｍ２群体苗期畸形叶及 ２５ 家系黄化苗

Ｆｉｇ. ３　 Ｍａｌｆｏｒｍｅｄ ｌｅａｖｅｓ ａｔ ｓｅｅｄｌｉｎｇｓ ｓｔａｇｅ ａｎｄ ｌｉｎｅ ２５ ｙｅｌｌｏｗｉｓｈ ｐｌａｎｔ ｏｆ Ｍ２ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ ｉｎ ｍｅｌｏｎ ｍｕｔａｔｉｏｎ ｌｉｂｒａｒｙ

由表 ３ 可知:ＥＭＳ 诱变后ꎬＭ２群体和野生型群体

相比ꎬ在以上 ６ 个性状中均表现出一定差异ꎬ除节间长

度外ꎬ其他 ５ 个性状差异均达到显著水平(Ｐ <０. ０５)ꎬ
其中叶宽、叶柄长、叶柄粗差异极显著(Ｐ <０. ０１)ꎮ

表 ３　 野生型群体和甜瓜突变体库 Ｍ２群体性状调查表

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ ｔｒａｉｔｓ ｓｕｒｖｅｙ ｏｆ ｗｉｌｄ ａｎｄ Ｍ２ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ

节间长度

Ｉｎｔｅｒｎｏｄｅ
主蔓粗度

Ｄｉａｍｅｔｅｒ ｏｆ ｍａｉｎ ｓｔｅｍ
叶片长度

Ｌｅｎｇｔｈ ｏｆ ｌｅａｆ
叶片宽度

Ｗｉｄｔｈ ｏｆ ｌｅａｆ
叶柄长度

Ｌｅｎｇｔｈ ｏｆ ｐｅｔｉｏｌｅ
叶柄粗度

Ｄｉａｍｅｔｅｒ ｏｆ ｐｅｔｉｏｌｅ

野生型群体

Ｗｉｌｄ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ
９. ６２ａＡ ５. １３ｂＡ １２. ９３ｂＡ １５. ２７ｂＢ １７. ５０ａＡ ５. ５５ａＡ

Ｍ２群体

Ｍ２ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ

９. ４３ａＡ ６. ６２ａＡ １６. ３４ａＡ １９. ２４ａＡ １１. ３０ｂＢ ４. ２０ｂＢ

大小写字母分别表示差异达 １％和 ５％显著水平

Ｃａｐｉｔａｌ ａｎｄ ｌｏｗｅｒｃａｓｅ ｌｅｔｔｅｒｓ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ ｔｈｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｌｅｖｅｌ ｏｆ １％ ａｎｄ ５％ ꎬｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ

对 Ｍ２群体植株的主蔓节间长度等 ６ 个植物学

性状的调查发现(表 ４):不同性状的变异系数不同ꎬ
变异系数最大的是叶柄长度ꎬ达 １５. ３７％ ꎬ最小的是

节间长度ꎬ仅 ７. １０％ ꎬ叶柄长度的变异系数和其他 ４
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个性状的变异差异达显著水平(Ｐ < ０. ０５)ꎮ 说明该

群体中叶柄长度这一性状有丰富的筛选潜力ꎮ 经田

间观察ꎬ叶柄长度与植物的株型高度相关ꎬ而合理的

株型能使植物充分接受阳光的照射ꎬ是影响植物光

合速率的重要因素ꎬ因此在该群体中筛选叶柄长度

这一性状十分重要ꎮ

表 ４　 甜瓜突变体库 Ｍ２群体性状的变异幅度

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｍａｇｎｉｔｕｄｅ ｏｆ ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ ｃｈａｒａｃｔｅｒｓ ｏｆ Ｍ２ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ ｉｎ ｍｅｌｏｎ ｍｕｔａｔｉｏｎ ｌｉｂｒａｒｙ

性状 Ｃｈａｒａｃｔｅｒ
平均值

Ａｖｅｒａｇｅ
标准差

ＳＤ
变异系数(％ )

ＣＶ
最小值

Ｍｉｎ.
最大值

Ｍａｘ.

节间长度 Ｉｎｔｅｒｎｏｄｅ ９. ４３ ０. ６７ ７. １０ｂ ７. ９６ １１. ３４

主蔓粗度 Ｄｉａｍｅｔｅｒ ｏｆ ｍａｉｎ ｓｔｅｍ ６. ６３ ０. ５８ ８. ８１ｂ ４. ９２ ７. ８１

叶片长度 Ｌｅｎｇｔｈ ｏｆ ｌｅａｆ １６. ３４ １. ５４ ９. ４５ｂ １１. ３７ １８. ９４

叶片宽度 Ｗｉｄｔｈ ｏｆ ｌｅａｆ １９. ２４ １. ８０ ９. ３５ｂ １３. ３５ ２１. ６４

叶柄长度 Ｌｅｎｇｔｈ ｏｆ ｐｅｔｉｏｌｅ １７. ５０ ２. ７１ １５. ３７ａ １１. ０８ ２４. ９２

叶柄粗度 Ｄｉａｍｅｔｅｒ ｏｆ ｐｅｔｉｏｌｅ ５. ５５ ０. ５４ ９. ６２ｂ ４. ０５ ６. ５６

小写字母差异达 ５％显著水平

Ｌｏｗｅｒｃａｓｅ ｌｅｔｔｅｒｓ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ ａ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｌｅｖｅｌ ｏｆ ５％

３　 讨论

３. １　 ＥＭＳ 诱变剂量的筛选

甜瓜种子萌发试验结果表明:ＥＭＳ 诱变剂抑制

甜瓜种子的萌发ꎬ且浸种时间不同ꎬ抑制作用不同ꎬ
表现为长时间浸种使 ＥＭＳ 诱变剂浓度对甜瓜种子萌

发的影响存在某一阈值ꎬ和原小燕等[１１] 的研究结果

一致ꎮ 这可能是由于长时间浸种导致甜瓜种子种皮

透性增强ꎬ使 ＥＭＳ 诱变剂与甜瓜种子种皮内部结构

充分接触ꎬ抑制作用增强ꎮ 另一方面ꎬ浸种时间过长ꎬ
种子的无氧呼吸现象严重ꎬ影响种子的发芽率[２５]ꎮ

构建突变体库ꎬ既要保证有一定规模的突变体

数ꎬ还要尽可能使用高浓度来达到一定的诱变频率ꎬ
以便产生更多的可遗传变异ꎮ 确定适宜 ＥＭＳ 处理

浓度和时间是化学诱变育种的关键工作ꎬ通常采用

半致死剂量作为标准ꎮ 本试验中ꎬ使诱变组种子发

芽率达到对照种子发芽率一半的诱变处理为:ＥＭＳ
浓度 １. ２％ ꎬ浸种时间 ２４ ｈꎮ 根据苗期观察ꎬ经过

２４ ｈ、浓度 １. ２％ ＥＭＳ 处理的甜瓜植株突变频率高ꎬ
达 ７１. ５３％ (表 ２)ꎬ突变体易于选择ꎬ诱变筛选效果

好ꎮ 徐美红等[２] 建立的甜瓜“Ｐｉｅｌ ｄｅ Ｓａｐｏ”突变体

库即以 １. ０％的 ＥＭＳ 浓度得到了包含 ２３６８ 株的 Ｍ２

群体ꎬ本试验中所选 １. ２％的浓度与其基本一致ꎮ
３. ２　 甜瓜突变体库 Ｍ２群体表型变异的调查

植物学性状的变异幅度是物种固有的遗传特

性ꎬ是性状遗传多样性的具体体现ꎬ是反映某一物种

资源丰度的重要指标ꎮ 性状变异幅度的大小用变异

系数来数值化ꎬ变异系数越大ꎬ说明性状在个体间的

差异越大ꎬ更便于资源的鉴别评价ꎬ在育种中进行资

源筛选的潜力就越大ꎮ 本试验中ꎬ甜瓜突变体库 Ｍ２

群体所调查性状中ꎬ不同性状的变异系数不同ꎬ叶柄

长度的变异系数最大ꎬ说明该性状在个体间的差异

最大[２６]ꎮ 叶柄的长短是反映植株外观形态的一个

指标ꎬ叶柄长则植株散放ꎬ叶柄短则植株紧凑ꎬ这对

植株的光合效率影响很大ꎮ
在性状调查中ꎬ多数植株在苗期出现了畸形叶ꎬ

但后期生长中表型又恢复正常ꎬ说明幼苗期变异与

生长后期变异相关性不大ꎮ 在 Ｍ２中仅有编号为 ２５
的株系ꎬ苗期叶片颜色表现出黄色和绿色的性状分

离ꎬ在 Ｍ３中该株系苗期叶色依然出现性状分离ꎬ若
多代自交得到纯合稳定的黄化突变体ꎬ可作为瓜类

作物品种鉴定、品质性状改良及研究植物生理相关

代谢的重要种质材料ꎬ其黄色性状遗传机理有待进

一步研究ꎮ

４　 结论

本试验确定甜瓜突变体库构建的适宜 ＥＭＳ 处

理剂量为 １. ２％ ꎬ诱变时间为 ２４ ｈꎬ通过该浓度构建

了一个表型变异丰富的突变体库ꎮ 该突变体库中ꎬ
Ｍ１群体表现出多种类型的变异ꎬ总的表型变异达

７１. ５３％ ꎻＭ２ 群体的节间长度等 ６ 个表型性状和野

生型材料相比差异显著(Ｐ < ０. ０５)ꎻＭ２群体中编号

为 ２５ 的家系变异极具价值ꎬ为黄化突变体ꎬ但需进

行多代自交让其性状纯合稳定ꎮ
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