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　　摘要：为揭示短节间番茄的基因变异类型及基因变异对代谢通路的影响，以短节间番茄品系ＣＨ和普通节间长度
番茄品系ＤＨ进行农艺性状分析以及全基因组重测序，对单核苷酸多态性（ｓｉｎｇｌｅｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ，ＳＮＰ）、小片
段插入和缺失（ｉｎｓｅｒｔｉｏｎ－ｄｅｌｅｔｉｏｎ，ＩｎＤｅｌ）、拷贝数变异（ｃｏｐｙｎｕｍｂｅｒｖａｒｉａｔｉｏｎ，ＣＮＶ）及染色体结构变异（ｓｔｒｕｃｔｕｒａｌ
ｖａｒｉａｔｉｏｎ，ＳＶ）４种变异类型进行检测注释。结果表明，在２个样本中共检测到１０８６５３１个 ＳＮＰ、２７７９７３个 ＩｎＤｅｌ、
２５７９７个ＣＮＶ、３３５１６个ＳＶ，在代谢通路中主要集中于吲哚生物碱生物合成、二萜生物合成、莽草酸途径生物碱的生
物合成中发现。以ＳＮＰ以及ＩｎＤｅｌ中的基因作为切入点，挖掘到３个变异基因，其在ＣＨ中的相对表达量均低于ＤＨ。
研究结果明确了变异位点信息，为进一步明确调控番茄节间长度相关基因的研究奠定了基础。
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　　番茄（ＳｏｌａｎｕｍｌｙｃｏｐｅｒｓｉｃｕｍＬ．）是重要的蔬菜
作物和模式植物。实际生产应用中，集约化的育苗

方式增加了番茄育苗密度，植株间相互遮阴，促使

幼苗发生徒长，因此番茄节间长度的研究受到广泛

关注［１］。番茄节间长度是影响番茄产量的重要农

艺性状之一，不仅会对番茄栽培密度产生影响，还

对番茄的叶面积指数、光能利用率、干物质积累以

及果实品质产生影响［２－４］。番茄节间长度缩短不仅

能够有效降低植株高度，抑制徒长，增加土地利用

率，减少土壤中营养物质的消耗，还能降低苗期管

理和果实采收的人工成本［５］，因此，对短节间番茄

进行研究具有重要意义。

随着测序技术的迅速发展，通过高通量测序技

术能够对许多作物基因进行研究。周世奇等对选

育的航天突变体烟草ＮＣ８９－Ｍ与野生型ＮＣ８９进行
全基因组重测序，在ＮＣ８９中检测获得了１８４８０１３个
单核苷酸多态性（ｓｉｎｇｌｅｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ，
ＳＮＰ）、３９８９２２个小片段插入和缺失（ｉｎｓｅｒｔｉｏｎ－
ｄｅｌｅｔｉｏｎ，ＩｎＤｅｌ）、４１９６９个 染 色 体 结 构 变 异

（ｓｔｒｕｃｔｕｒａｌｖａｒｉａｔｉｏｎ，ＳＶ），在 ＮＣ８９－Ｍ中检测到
１８７６２１９个ＳＮＰ，４０２０１１个ＩｎＤｅｌ，４２６９９个ＳＶ，采
用生物信息学分析方法得出代谢通路和次生代谢

产物合成相关基因突变数目最多，通过变异基因功

能注释获得 ＭＡＤＳ－ｂｏｘ基因和 ＫＮＯＸ１基因，分别
调控开花时间和侧生器官发育与叶缘形状［６］。杜

海东等对３个自封顶番茄品系进行基因组重测序，
通过变异检测分析 ３个样本检测到 ５９６８５０１个
ＳＮＰ和４８５１１４个 ＩｎＤｅｌ，与参考基因组比对后共发
生３３４７３个变异基因［７］。对 ＣＤＳ区域的变异基因
进行ＫＥＧＧ数据库比对，发现主要集中在基础代谢
和玉米素的生物合成，通过多序列比对获得了１６个
调控封顶花序数的关键基因。

目前，关于番茄节间长度的研究，多集中于对

长节间番茄的研究［８］，而对短节间番茄突变体的研

究鲜见报道。因此，本研究对２个节间长度不同的
番茄品系进行全基因组重测序，并对其 ＳＮＰ、ＩｎＤｅｌ、
拷贝数变异（ｃｏｐｙｎｕｍｂｅｒｖａｒｉａｔｉｏｎ，ＣＮＶ）、ＳＶ等 ４
种变异类型进行深度挖掘，以及基因变异对代谢通

路的影响，从而为分子水平改良番茄节间长度的研

究奠定基础。

１　材料与方法

１．１　试验材料
本试验以短节间番茄品系 ＣＨ和普通节间番茄
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品系ＤＨ为试验材料，均为无限生长型。试验在河
北科技师范学院园艺园林试验站７号温室中进行，
于２０２１年１月１６日进行播种育苗，待幼苗长至５～
６张真叶时进行移栽。采用日光温室栽培，大行距
为７０ｃｍ，小行距为４０ｃｍ，株距为３０ｃｍ，应用滴灌
方式进行水肥管理。在开花结果期取幼嫩组织用

于基因组重测序分析。

１．２　试验方法
１．２．１　全基因组ＤＮＡ提取　通过十六烷基三甲基
溴化铵（ＣＴＡＢ）法对样本茎段进行 ＤＮＡ的提取；用
０．８％琼脂糖凝胶电泳对 ＤＮＡ质量进行检测；采用
核酸蛋白分析仪对提取的ＤＮＡ进行定量。
１．２．２　全基因组重测序　对质检合格的ＤＮＡ采用
超声进行随机打断。采用 ＴｒｕＳｅｑＤＮＡＰＣＲ－Ｆｒｅｅ
Ｐｒｅｐｋｉｔ的标准建库流程制备测序文库，对序列末端
进行修复、３′端添加多聚腺苷酸（ＰｌｏｙＡ）、５′端添加
含有文库特异性标签、纯化、测序文库模板富集等

步骤完成测序文库的制备。对完成的测序文库在

ＡｇｉｌｅｎｔＢｉｏａｎａｌｙｚｅｒ上进行质检；采用 Ｑｕａｎｔ－ｉＴ
ＰｉｃｏＧｒｅｅｎｄｓＤＮＡＡｓｓａｙＫｉｔ对文库进行定量（文库
浓度大于２ｎｍｏｌ质量合格）；根据所需测序量对合
格的各上机测序文库梯度稀释后按相应比例混合

使用；应用ＮｏｖａＳｅｑ测序仪进行双端测序。
１．２．３　数据统计　采用 ＢＷＡ（０．７．１２－ｒ１０３９）
ｍｅｍ程序将经过过滤后得到的高质量数据比对到
参考基因组上，比对的参数均按照 ｂｗａｍｅｍ的默认
参数［９］。采用ＡＮＮＯＶＡＲ软件对 ＳＮＰ位点和 ＩｎＤｅｌ
位点进行注释［１０］。采 用 ＧＡＴＫ（ｈｔｔｐｓ：／／ｗｗｗ．
ｂｒｏａｄｉｎｓｔｉｔｕｔｅ．ｏｒｇ／ｇａｔｋ／）（ＲｅａｌｎＴｉｍｅｓ＝ １）进行
ＣＮＶ检测［１１］，使用ＢｒｅａｋＤａｎｃｅｒ进行结构变异（ＳＶ）
检测［１２］。

２　结果与分析

２．１　ＣＨ与ＤＨ农艺性状分析
在开花结果期对２个番茄品系的株高、总节间

长度、平均节间长度进行分析（表１、图１）。结果表
明，ＣＨ株高均极显著高于 ＤＨ；ＣＨ与 ＤＨ相比总节
间长度不存在显著差异；ＣＨ与ＤＨ之间的平均节间
长度均存在极显著差异。

２．２　变异检测分析
２．２．１　ＣＨ与ＤＨ基因组重测序结果与分析　由表
２可见，ＣＨ和ＤＨ这２个样本的 Ｒｅａｄｓ总数分别为
１６８１４８３３４、１５２２５７２４８个，过滤后Ｒｅａｄｓ数量及

表１　ＣＨ与ＤＨ开花结果期农艺性状分析

材料
株高

（ｃｍ）
总节间长度

（ｃｍ）
平均节间长度

（ｃｍ）

ＤＨ ９０．３±６．１ｂＢ ７８．０±４．７ａＡ ５．５±０．２２ａＡ

ＣＨ １０３．１±５．４ａＡ ８４．８±８．４ａＡ ４．８２±０．４１ｂＢ

　　注：同列数据后不同小写字母表示差异显著（Ｐ＜０．０５），不同大

写字母表示差异极显著（Ｐ＜０．０１）。

过滤后Ｒｅａｄｓ数量占原始Ｒｅａｄｓ数量的百分比分别
为 １６０３２２６０４个 （９５３５％）、１４５４４３８６６个
（９５５３％）；碱基总数分别为 ２５２２２２５０１００、
２２８３８５８７２００ｂｐ，过滤后 Ｒｅａｄｓ碱基数及高质量
Ｒｅａｄｓ碱基数占原始碱基总数的百分比分别为
２３５２２０２０８３９ｂｐ（９３２６％）、２１３２９４５３３４１ｂｐ
（９３．３９％）。ＧＣ含量在３６．８３～３６．９８之间；Ｑ２０≥
９６．８２％、Ｑ３０≥９１．８５％。
２．２．２　ＣＨ和 ＤＨ与参考基因组对比情况　以
Ｈｅｉｎｚ１７０６为参考基因组。２个样本的比对率在
９９．６１％ ～９９．８９％之间（表 ３）。平均测序深度为
２３Ｘ，１Ｘ覆盖度在９６．６３％ ～９９．７４％之间，４Ｘ覆盖
度在 ９５．６２％ ～９９．５２％ 之间，１０Ｘ 覆盖度在
９３１９％ ～９６．９７％之间，２０Ｘ覆盖度在 ４６．４７％ ～
５２３１％之间（表４）。综上，比对结果正常，可用于
后续相关分析。

２．２．３　ＳＮＰ检测与注释　依据与参考基因组的比
对结果（表５）可知，ＣＨ和ＤＨ的总ＳＮＰ变异个数相
同，为３８９３６０９个，ＣＨ和ＤＨ的纯合基因型数分别
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表２　ＣＨ与ＤＨ的碱基数据统计

样本名

Ｒｅａｄｓ数量 碱基

总数

（个）

过滤后数量

（个）

过滤后比例

（％）
总数

（ｂｐ）
过滤后数量

（ｂｐ）
过滤后比例

（％）
ＧＣ含量 Ｑ２０

（％）
Ｑ３０
（％）

ＤＨ １５２２５７２４８ １４５４４３８６６ ９５．５３ ２２８３８５８７２００２１３２９４５３３４１ ９３．３９ ３６．９８ ９６．８４ ９１．９５

ＣＨ １６８１４８３３４ １６０３２２６０４ ９５．３５ ２５２２２２５０１００２３５２２０２０８３９ ９３．２６ ３６．８３ ９６．８２ ９１．８５

表３　ＣＨ与ＤＨ序列比对结果统计

样本名
所有Ｒｅａｄｓ数
（个）

与参考基因组比对

Ｒｅａｄｓ数（个）
比对率

（％）

ＤＨ １４６４６０９０７ １４６２９５１５５ ９９．８９

ＣＨ １６２４９０５９５ １６１８６４１９２ ９９．６１

表４　ＣＨ与ＤＨ比对测序深度和覆盖度结果统计

样本名
平均测序

深度（Ｘ）
１Ｘ覆盖度
（％）

４Ｘ覆盖度
（％）

１０Ｘ覆盖度
（％）

２０Ｘ覆盖度
（％）

ＤＨ ２２．０２ ９９．７４ ９９．５２ ９６．９７ ４６．４７

ＣＨ ２３．７０ ９６．６３ ９５．６２ ９３．１９ ５２．３１

表５　ＣＨ与ＤＨＳＮＰ检测结果统计

样品名
纯合基因

型数（个）

杂合基因

型数（个）

未知基因

型数

与参考基因组不一致

的纯合基因型数

ＤＨ ３５０６６２０ ２５１０９３ ２９９４ １３２９０２

ＣＨ １８６１４７１１０６２６４ ３６００７ ２５６５１９１

为１８６１４７、３５０６６２０个，ＣＨ中纯合基因型低于
ＤＨ；杂合基因型数分别为１１０６２６４、２５１０９３个；未
知基因型数分别为３６００７、２９９４个；与参考基因组
不一致的纯合基因型数分别为 ２５６５１９１、１３２９０２
个。由ＳＮＰ在染色体上的分布（图２）可知，ＳＮＰ在
９号染色体的２４．８９～２７７９Ｍｂ、３５．３２～３８．２１Ｍｂ
区域内富集，初步判断在此区域内发生基因突变，

其余 ＳＮＰ均匀分布在 ６号染色体的 １．７４～
８１１Ｍｂ、１２．１６～３１．２６Ｍｂ和９号染色体的７．５３～
１８．５３Ｍｂ、２１．４２～６２．５３Ｍｂ之间。
　　依据参考基因组比对结果，对 ＣＨ和 ＤＨ中的
ＳＮＰ进行比较（表６），结果表明，ＣＨ和 ＤＨ中共检
测到１０８６５３１个 ＳＮＰ。对２个样本之间的全基因
组ＳＮＰ变异进行注释，发现ＳＮＰ变异主要集中在基
因间区，其比例约占总数的７８．０３％；其次是发生于
内含子区域内，其比例约占总数的８．４８％；而发生
于ＣＤＳ区域的非同义突变比例约占 ＣＤＳ区域总数
的６０．８５％。

　　基因组ＳＮＰ突变可以分成６类，分别为 Ｔ：Ａ＞
Ｃ：Ｇ、Ｔ：Ａ＜Ｃ：Ｇ、Ｔ：Ａ＜Ｇ：Ｃ、Ｔ：Ａ＞Ａ：Ｔ、Ｃ：Ｇ＞Ｇ：
Ｃ、Ｃ：Ｇ＞Ｔ：Ａ。ＳＮＰ频谱分析如图 ３所示，由图 ３
可知，Ｔ：Ａ＞Ｃ：Ｇ和 Ｃ：Ｇ＞Ｔ：Ａ为主要的 ＳＮＰ突

变型。

２．２．４　ＩｎＤｅｌ检测及注释　为了定位目标性状，每
组性状相关样本一起ｃａｌｌ群体ＩｎＤｅｌ，经过滤对最终
得到的群体 ＳＮＰ在每个样本中的数目做统计见表

—０６— 江苏农业科学　２０２２年第５０卷第１３期



表６　ＣＨ与ＤＨＳＮＰ注释结果

变异类型
ＣＨ与ＤＨＳＮＰ数目

（个）
区域

外显子区域 ２３９１９

终止密码子获得 １１０８ ＣＤＳ

终止密码子丢失 ２２７ ＣＤＳ

同义突变 １９０４０ ＣＤＳ

非同义突变 ３１６６６ ＣＤＳ

ｓｐｌｉｃｉｎｇｊｕｎｃｔｉｏｎ２ｂｐ的区域 １９０

内含子区域 ９２１４８

基因间区域 ８４７８７３

转录起始位点上游１ｋｂ的区域 ３７３８７

转录终止位点下游１ｋｂ的区域 ２８４０５

转录起始位点上游和下游的区域 ４５６８

ＳＮＰ位点总数 １０８６５３１

７。由表７可知，ＣＨ和 ＤＨ的纯合基因型数分别为
１５３２７、２５９５１２个，ＣＨ中纯合基因型数小于ＤＨ；杂
合基因型数分别为７６６３７、２９１４３个，ＣＨ中杂合基
因型数多于 ＤＨ；未知基因型数分别为 ３１８０、７３３
个；与参考基因组不一致的纯合基因型数分别为

２６５３８４、７１１４０个。
表７　ＣＨ与ＤＨＩｎＤｅｌ检测结果统计

样品名
纯合基因

型数（个）

杂合基因

型数（个）

未知基因

型数（个）

与参考基因组不一致

的纯合基因型数（个）

ＤＨ ２５９５１２ ２９１４３ ７３３ ７１１４０

ＣＨ １５３２７ ７６６３７ ３１８０ ２６５３８４

　　为鉴定ＣＨ与ＤＨ之间的ＩｎＤｅｌ变异，分别进行
比较（表８）。结果表明，ＣＨ和 ＤＨ之间共检测到
２７７９７３个 ＩｎＤｅｌ。对 ２个样本之间的全基因组
ＩｎＤｅｌ变异进行注释，发现 ＩｎＤｅｌ变异主要集中在基
因间区域，其比例约占总数的７６．５３％；其次是发生

于内含子区域内，其比例约占总数的１１．６７％；而发
生于ＣＤＳ区域的移码突变比例约占总数的０．５５％。
２．２．５　ＣＨ与 ＤＨＣＮＶ变异分析　采用 ＣＮＶｎａｔｏｒ
ｖ０．２．７检测３个样本的全基因组中存在的ＣＮＶ，通
过ＣＮＶ统计（表 ９）可知，ＣＨ中检测出的 ＣＮＶ为
１２７５６个，拷贝数缺失１０９７０（８５．９％），拷贝数增
加 １７８６（１４．１％）；在 ＤＨ中检测出的 ＣＮＶ为
１３０４１个，拷贝数缺失１１５７６（８８．８％），拷贝数增
加１４６５（１１．２％）。因此得出，ＣＨ和ＤＨ的ＣＮＶ变
异主要是发生拷贝数缺失。

表８　ＣＨ与ＤＨＩｎＤｅｌ注释结果统计

变异类型
ＣＨ与ＤＨＳＮＰ数目

（个）
区域

外显子区域 ２３１７

终止密码子获得 ６１ ＣＤＳ

终止密码子丢失 １４ ＣＤＳ

移码缺失 ８１２ ＣＤＳ

移码插入 ７０６ ＣＤＳ

非移码缺失 ３４９

非移码插入 ３７５

ｓｐｌｉｃｉｎｇｊｕｎｃｔｉｏｎ２ｂｐ的区域 ９８

内含子区域 ３２４２６

基因间区域 ２１２７４４

转录起始位点上游１ｋｂ的区域 １４８５８

转录终止位点下游１ｋｂ的区域 １１１６５

转录起始位点上游和下游的区域 ２０４８

ＩｎＤｅｌ位点总数 ２７７９７３

表９　ＣＨ与ＤＨＣＮＶ变异分析

样品名
拷贝数缺失

（个）

拷贝数增加

（个）

ＣＮＶ数
（个）

ＤＨ １１５７６ １４６５ １３０４１

ＣＨ １０９７０ １７８６ １２７５６

２．２．６　ＣＨ与 ＤＨＳＶ变异分析　染色体的结构变
异主要包括缺失（ｄｅｌｅｔｉｏｎ，ＤＥＬ）、插入（ｉｎｓｅｒｔｉｏｎ，
ＩＮＳ）、倒位（ｉｎｖｅｒｓｉｏｎ，ＩＮＶ）、染色体内易位（ｉｎｔｒａ－
ｃｈｒｏｍｏｓｏｍａｌｔｒａｎｓｌｏｃａｔｉｏｎ，ＩＴＸ）、染色体间易 位
（ｉｎｔｅｒ－ｃｈｒｏｍｏｓｏｍａｌｔｒａｎｓｌｏｃａｔｉｏｎ，ＣＴＸ）。采 用
Ｂｒｅａｋｄａｎｃｅｒ１．３．７版本检测染色体结构变异，５种结
构变异的数量统计见表１０。ＣＨ的 ＳＶ数量最多为
２０５０１个，其中染色体缺失的数量最多为８１７６个，
占总变异的３９．９％，染色体间易位和染色体内易位
分别占总变异的２４．６％、２０．０％，插入和倒位分别
占总变异的５．５％、１０．０％。ＤＨ的 ＳＶ数量最少为
１３０１５个，其中变异最多的２种类型为染色体间易
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位和缺失分别为 ４６６８个、４４６８个，占总变异的
３５９％、３４．３％，插入、倒位、染色体内易位分别占总

变异的３．７％、６．５％、１９．６％。ＣＨ和 ＤＨ的 ＳＶ变
异主要发生的变异类型为缺失。

表１０　ＣＨ与ＤＨＳＶ变异分析

样品名 染色体间易位（个） 缺失（个） 插入（个） 倒位（个） 染色体内易位（个） ＳＶ数量（个）

ＤＨ ４６６８ ４４６８ ４８１ ８５２ ２５４６ １３０１５

ＣＨ ５０４０ ８１７６ １１３０ ２０６０ ４０９５ ２０５０１

２．２．７　ＣＨ与ＤＨ代谢水平的差异分析　为了解基
因变异引起代谢物质产生差异，因此对 ＣＨ与 ＤＨ
节间中的代谢物质进行了分析。根据差异代谢物

结果，对 ＣＨ与 ＤＨ的 ＫＥＧＧ通路进行比较，获得

ＫＥＧＧ通路富集图（图 ４）。由图 ４可知，在 ＣＨ和
ＤＨ中共注释到２０个代谢通路，其中有３个通路被
显著富集，包含吲哚生物碱生物合成、二萜生物合

成、草莽酸途径生物碱的生物合成。

２．２．８　番茄短节间形成相关基因挖掘　为挖掘参
与调控番茄短节间形成的相关基因，以 ＳＮＰ以及
ＩｎＤｅｌ中的基因作为切入点，进行变异基因挖掘。通
过代谢通路富集情况，筛选出３个与节间长度相关
联的变异基因，各基因功能注释、变异类型见表１１，
根据功能注释获得了控制赤霉素氧化酶、赤霉素受

体、生长素响应因子的基因。

表１１　变异基因功能注释

基因名称 功能注释 变异类型

ＧＡ２ｏｘ７ 赤霉素２－β－双加氧酶 ＳＮＰ

ＧＩＤ１ 赤霉素受体 ＳＮＰ

ＡＲＦ 生长素响应因子 ＳＮＰ

２．２．９　候选基因表达分析　基于 ｑＲＴ－ＰＣＲ技术
检测开花结果期中与节间长度相关联的变异基因，

并进行相对表达量分析。由图５可得，３个变异基
因在２个试验材料中均表现出差异。ＧＡ２ｏｘ７基因

在ＤＨ中的表达量是ＣＨ中的２．８５倍；ＧＩＤ１基因在
ＤＨ中的表达量是ＣＨ中的５．８７倍；ＡＲＦ基因在ＤＨ
中的表达量是ＣＨ中的１．５８倍。在ＤＨ中３个基因
的表达量明显高于 ＣＨ，以此推断 ＧＡ２ｏｘ７、ＧＩＤ１、
ＡＲＦ在番茄节间长度的调控中发挥着至关重要的
作用。

—２６— 江苏农业科学　２０２２年第５０卷第１３期



３　讨论与结论

番茄是重要的蔬菜作物，其节间长度受多种因

素影响，包括环境因子、植物激素、遗传因子

等［１３－１５］。目前已有植物节间长度分子研究的报道，

刘根忠等通过对２２６份番茄核心种质资源进行全基
因组关联分析，鉴定出７个与节间长度相关的数量
性状基因座（ＱＴＬ），通过对显著的 ＳＮＰ位点进行候
选基因分析，挖掘出控制番茄节间长度的主效基因

ＩＬ１０和ＩＬ１１［１６］；刘忠祥等通过对玉米进行外源赤霉
素（ＧＡ）的喷施，确定玉米对 ＧＡ的响应正常，在利
用分子标记技术将控制株高的主效ＱＴＬｑＰＨ３．２共
定位在第３染色体上［１７］。研究发现，不同的土壤环

境会对番茄内源激素含量产生影响，从而对植株的

生长发育产生影响［１８］；控制节间发育相关的基因通

过影响代谢通路来控制植物节间发育［１９］。前人研

究发现，分子标记辅助育种能够提高植物优良性状

的选择效率，对植物遗传育种具有重要意义［２０］。随

着番茄全基因组测序的完成以及二代测序的迅速

发展，使番茄基因组的变异检测分析成为可能［２１］。

本研究通过对短节间番茄品系 ＣＨ和普通节间
番茄品系ＤＨ进行全基因组重测序，与参考基因组
Ｈｅｉｎｚ１７０６番茄相比，在ＤＨ中检测到 ３８９３６０９个
ＳＮＰ、３６０５２８个 ＩｎＤｅｌ、１３０４１个 ＣＮＶ、１３０１５个
ＳＶ；在 ＣＨ中检测到３８９３６０９个 ＳＮＰ、３６０５２８个
ＩｎＤｅｌ、１２７５６个ＣＮＶ、２０５０１个ＳＶ。结果表明，２个
番茄材料主要发生的变异类型为单核苷酸多态性

（ＳＮＰ）和小片段插入和缺失（ＩｎＤｅｌ），与油菜［２２］、烟

草［６］和水稻［２３］的研究结果相吻合。对２个样本的
ＫＥＧＧ通路进行比较，富集到的代谢通路包括吲哚
生物碱生物合成、二萜生物合成、莽草酸途径生物

碱的生物合成。为后续对变异基因分子标记的开

发、分子标记辅助育种、基因克隆以及基因功能验

证的研究奠定重要基础。
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（５）：７３７－７４５．

［１４］孙晓荣．番茄长节间基因 ＥＩ（ＥｌｏｎｇａｔｅｄＩｎｔｅｒｎｏｄｅ）的图位克隆

与功能分析［Ｄ］．北京：中国农业科学院，２０１９．

［１５］范业赓，丘立杭，黄　杏，等．甘蔗节间伸长过程赤霉素生物合

成关键基因的表达及相关植物激素动态变化［Ｊ］．植物学报，

２０１９，５４（４）：４８６－４９６．

［１６］刘根忠，石春美，于会洋，等．番茄节间长度基因ＩＬ１０和ＩＬ１１的

鉴定和功能验证［Ｊ］．园艺学报，２０２１，４８（７）：１３４０－１３４８．

［１７］刘忠祥，杨　梅，殷鹏程，等．玉米株高主效 ＱＴＬｑＰＨ３．２精细

定位及遗传效应分析［Ｊ］．作物学报，２０１８，４４（９）：１３５７－

１３６６．　

［１８］陈为京，李润芳，杨焕明，等．黄绿木霉 Ｔ１０１０对亚低温胁迫下
日光温室番茄内源激素的调控效应［Ｊ］．西南农业学报，２０１０，
２３（３）：８１４－８１９．

［１９］魏　强，丁雨龙．矢竹地下茎转录组测序及节间生长相关基因
表达分析［Ｊ］．南京林业大学学报（自然科学版），２０１７，４１（５）：
４２－４８．

［２０］王艺蓉．分子标记辅助樱桃番茄优良自交系及杂交组合的选育
［Ｄ］．武汉：华中农业大学，２０１９．

［２１］高宝祯，刘　博，李石开，等．白菜类作物开花时间的全基因组
关联分析［Ｊ］．中国农业科学，２０１７，５０（１７）：３３７５－３３９０．

［２２］胡　鸣，姚圣黎，程晓晖，等．基于高深度重测序的春性、半冬性
和冬性甘蓝型油菜基因组遗传变异分析［Ｊ］．中国油料作物学
报，２０１８，４０（４）：４６９－４７８．

［２３］张志勇，蒲志刚，王　平，等．水稻航天诱变突变体全基因组测
序研究［Ｊ］．西南农业学报，２０１４，２７（２）：４６９－４７５．
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