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摘  要 

植物多糖是具有保健功能的生物活性成分，黄秋葵鲜嫩果具有很高的多糖含量。对黄秋葵多糖含量进行

全基因组关联分析(Genome-wide Association Study, GWAS)，挖掘相关基因位点，可以为利用分子育

种手段培育高多糖黄秋葵新品种奠定理论和材料基础。对180份黄秋葵种质进行GBS建库测序

(Genotyping by sequencing, GBS)，结合多环境下黄秋葵多糖含量的表型数据进行全基因组范围的关联

分析，以明确与多糖含量显著关联的SNP位点，挖掘位点附近可能与多糖含量相关的基因。通过4个环境

共检测到46个显著关联的SNPs位点，其中Cluster1671-67622和Cluster86-210279位点至少在两个环

境下稳定出现。在这2个显著关联的位点附近的100 Mb区域内发掘出黄秋葵多糖含量性状关系密切的候

选基因，经过分析筛选确定UGT-糖基转移酶和MYB转录因子为候选基因。UGT-糖基转移酶和MYB转录

因子与黄秋葵嫩果中多糖的合成、积累和分解紧密相关。本研究结果为阐明多糖的遗传调控机制提供了

新的视角，亦为黄秋葵嫩果多糖含量的遗传改良奠定了一定的理论基础。 
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Abstract 
Plant polysaccharide is a biological active component with health care function. The fresh and 
tender fruit of okra has a high content of polysaccharide. Genome-wide Association Study (GWAS) 
on the polysaccharide content of okra and the mining of relevant gene loci can lay a theoretical 
and material foundation for the cultivation of new varieties of okra with high polysaccharide by 
molecular breeding methods. Based on the accurate determination of polysaccharide content of 
180 okra Germplasms in multi environment, the whole genome sequencing (Genotyping by se-
quencing, GBS) of the tested materials was carried out, and the genome-wide association analysis 
was carried out combined with the phenotypic data of polysaccharide content in multi environ-
ment, to identify the SNP sites significantly associated with polysaccharide content. Meanwhile, 
excellent genes which may be related to the content of polysaccharide near the sites were mined. 
A total of 46 SNPs were detected in four environments, and two of them were selected as candidate 
sites. In the 100 Mb region near these two significant loci, candidate genes closely related to the 
polysaccharide content traits of okra were found. UGT-glycosyltransferase and MYB transcription 
factor were finally identified as candidate genes. UGT-glycosyltransferase and MYB transcription 
factor are closely related to the synthesis, accumulation, and decomposition of polysaccharides in 
okra tender fruit. The results of this study provided a new perspective to clarify the genetic regu-
lation mechanism of polysaccharides, and laid a theoretical basis for the genetic improvement of 
polysaccharide content in okra tender fruit. 
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1. 引言 

黄秋葵(Abelmoschus esculentus L.)为锦葵科(Malvaceae)秋葵属(Abelmoschus Medicus)一年生草本植

物。其用途十分广泛，嫩果、花均可供食用，种子可榨油，丰富的茎秆纤维也具有较高利用价值[1]。黄

秋葵的果荚中含有丰富的糖类物质，主要是半乳聚糖、阿拉伯聚糖、果胶类多糖、及少量的糖蛋白混合

物。多糖作为天然的生物大分子，具有多种生物活性，如提高免疫力、增强身体耐力、抗疲劳、降低血

糖，以及抗肿瘤等[2]。因此，黄秋葵因其较高的营养价值和显著的保健和食疗效果越来越受到人们的关

注和喜爱[3] [4]。培育营养价值高和保健功效好的新品种是目前黄秋葵的育种目标和方向，当前可供黄秋

葵育种利用的多糖功能性主效基因匮乏，严重影响了高多糖黄秋葵品种的培育的发展。目前国内外对黄

秋葵多糖的提取及加工工艺报道较多，但对黄秋葵高多糖种质资源的鉴定评价与关键基因挖掘并无深入

研究。 
近些年，随着黄秋葵所含功能营养保健成分不断被发掘，黄秋葵作为一种保健型蔬菜已经在欧美、
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东南亚及非洲等地大面积种植，相关基础研究也引起了学者们的广泛关注。对黄秋葵的基础研究主要集

中在遗传育种[5] [6]、栽培生理[7] [8]、营养成分[9]和药用功效[10] [11]等方面，而有关分子生物学的研

究特别是多糖含量相关功能基因研究方面的研究甚少。王旭等(2014)利用克隆和 RT-PCR 技术，首次获得

了黄秋葵查尔酮合成酶基因(CHS)cDNA 的全长序列[12]。张少平等(2017)通过高通量测序掌握了紫色黄

秋葵叶片基因表达的情况，对紫色黄秋葵叶片的代谢途径进行了初探[13]。李和平等(2018)利用 RNA-seq
技术分析黄秋葵果实基因表达情况，以及了解各代谢途径关键基因的表达模式，为黄秋葵遗传分析提供

了一定的依据[14]。对于植物多糖含量相关基因的挖掘已有一些报道，韩文韬(2019)以海带全基因组和转

录组数据为基础，利用生物信息学方法，在整个生物界范围内对岩藻多糖合成途径中的重要基因家族进

行比较基因组学研究，推测 FucXylTs 可能参与了褐藻中岩藻多糖的侧链的生物合成[15]。范华(2017)发现

在盐胁迫条件下，发菜多糖分泌量增加。对盐胁迫及正常培养条件下的发菜样品进行转录组测序分析，

筛选出部分可能参与盐胁迫下发菜多糖代谢相关的差异表达基因[16]。耿腊(2021)等以前期收集的全球

119 份大麦基因型为材料，对不同大麦材料籽粒 β-葡聚糖含量进行 GWAS 分析，共鉴定到 10 个与糖合

成、转运及分解相关的酶类基因[17]。  
但是，对黄秋葵果实多糖含量相关基因的全基因组范围挖掘至今还未见报道。本研究拟利用高通量

测序技术对 180 份黄秋葵核心种质进行全基因组测序，对其群体结构和遗传进化进行深入分析，并结合

多环境下多糖表型数据进行候选基因挖掘，并开发功能标记，获得高多糖黄秋葵新材料。为揭示黄秋葵

多糖合成的分子机制提供重要线索，为分子育种培育高多糖黄秋葵新品种奠定理论和材料基础，对加快

开发利用黄秋葵产品、丰富区域性菜篮子工程、提高黄秋葵产品的市场竞争力具有重要意义。 

2. 材料与方法 

2.1. 试验材料 

通过国内考察收集和国外引种，收集保存黄秋葵 180 份核心种质，其中来自国内 8 个省(自治区)的
108 份，来自国外 10 个国家和地区的 72 份。分别于 2019 年 5 月和 2020 年 5 月播种于湖南省望城白箬

铺基地(28˚15′N, 112˚43′E) (该环境以下简称为 2019 白箬铺)，江苏省南通市南通大学试验基地(31˚41′N, 
120˚12′E) (该环境以下简称为 2020 南通)，湖南省长沙市中国农业科学院麻类研究所沅江实验基地

(28˚50′N, 112˚20′E) (该环境以下简称分别为 2019 沅江和 2020 沅江)试验基地。每份材料按双行区种植，3
次重复，行长 10 m，行宽 1 m，行距 30 cm，穴播，穴距 50 cm，田间管理同大田生产。取花后 6 d 同一

结位的黄秋葵嫩果烘干测定多糖含量。 

2.2. 试验方法 

2.2.1. 黄秋葵嫩果多糖含量红外光谱测定   
分别称取冻干的黄秋葵果实样品 1 mg，加入 100 mg 烘干衡重的 KBr，置于研钵中研磨直至极细，

用压片机压片，用红外光谱仪在 4000~400 cm−1范围内进行红外扫描。 

2.2.2. 基因组 DNA 提取   
采集 180 份黄秋葵核心种质材料的幼嫩叶片于液氮中速冻，用于基因组总 DNA 的提取。DNA 浓度

稀释至 50~100 ng/µL，NanoDrop 2000 紫外可见光度计检测 DNA 浓度和质量，确保符合测序分型的要求。 

2.2.3. 基因组修饰 
利用限制性内切酶 Hae III 对黄秋葵基因组 DNA 进行酶切。酶切体系：黄秋葵基因组 DNA 500 ng，

NEB Buffer 41 µL，限制性内切酶 0.12 µL，补水至 50 µL，37℃酶切反应 15 h。酶切结束后，用纯化试剂
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盒纯化，并用 50 µL EB 回溶。对酶切产物进行平端化修复，并且对 5’末端进行磷酸化的修饰。在 5’磷酸

化的平端片段 3’末端添加一个“A”，以便后续与 5’端突出的“T”Solexa 接头进行互补的连接，从而提

高了接头的连接效率，同时阻止了 Solexa 接头的自连。反应结束后再用纯化试剂盒纯化，并于 10 µL EB
回溶。最后连接 Solexa 的接头，从而使不同的 DNA 片段具有了相同的末端序列，从而可以在后续够顺

利的杂交到流路池上，进行扩增、测序。 

2.2.4. PCR 扩增与序列测序   
根据酶切预测软件 PAProC (http://www.paproc.de/)的分析结果，切胶回收 500~580 bp 的 DNA 片段，

进行 PCR 扩增。扩增体系如下：纯化获得的 DNA 产物 8 µL，Forward-引物 1.5 µL，Reverse-引物 1.5 µL， 
DNA 聚合酶 20 µL，补充 dd 水至 40 µL。扩增程序如下：95℃预变性 30 s；95℃变性 10 s，62℃复性 30 
s，72℃延伸 40 s，20 个循环；最后再经 72℃延伸 6 min。反应结束后使用纯化试剂盒纯化，再于 30 µL EB
回溶。最后将纯化获得的 PCR 产物进行精细定量，然后在芯片表面进行桥式 PCR，使 DNA 片段扩增成

为单分子的 DNA 簇。单分子的 DNA 簇扩增完成后，将所得产物移入 IlluminaHiSeq2000 中，进行测序。 

2.2.5. 高通量测序   
根据 DNA 条形码序列，将原始的 reads 按照其个体分类，并剔除低质量的 reads，双端均比对到基因

组上的为可靠的 reads，其可以用以定义 SNP 标签。根据序列比对和错误校正的结果，选取样本平均深度

达到 4 以上的组别，用来定义 SNP 标记。统计基因组上的每 100 Kb 范围内 SNP 标记个数，得到 SNP 标

记在 scaffolds 上的分布，进行基于 180 个样本的群体内部 SNP 检测，统计每 100 Kb 范围内 SNP 个数。  

2.2.6. 群体结构分析   
为了估计样本的群体结构，根据 LD 分析结果，选取相互间不连锁的 SNP 标记，采用 STRUCTURE2.2

对黄秋葵材料进行了基于数学模型的亚群划分，并获得每个材料的 Q 值。 

2.2.7. 全基因组关联分析  
利用 Plink 对获得的 SNP 进行质量控制，标准是剔除最小检出率 < 85 %和最小等位基因频率 < 5 %

的SNP。使用SPSS19.0对多糖含量数据进行统计分析，利用Admixture [18]分析群体结构，使用TASSEL3.0 
[19]的一般线性模型(GLM)和混合线性模型(MLM)进行全基因组关联分析，通过 SPAGeDi 1.4 软件计算样

品间亲缘关系 K。使用 TASSEL 3.0 软件生成各性状全基因组关联分析的 Quantile-Quantile (QQ)图和曼哈

顿图。 

3. 结果与分析 

3.1. 不同环境下多糖含量的描述性统计 

在表型鉴定数据的基础上，结合地理来源等信息，采取逐级取样策略，构建了 180 份不同地理来源

的黄秋葵自然群体。为解决目前育成品种遗传基础狭窄和满足多用途应用提供了材料保障。在 4 个不同

环境条件下，黄秋葵嫩果中的多糖含量的最小值为 0.9834 mg/g，最大值为 3.3315 mg/g，变异系数最大为

16.62 %。以上结果表明供试黄秋葵种质资源的变异非常丰富，所得结果见表 1。 

3.2. 群体结构和进化分析 

分析 180 份黄秋葵资源的群体聚类和群体结构(图 1 和图 2)，分别假设研究群体的分群数(K 值)为
0~10，进行聚类，并对聚类结果进行交叉验证，根据交叉验证错误率的谷值确定最优分群数，发现当 K = 
3 时 ΔK 值最大，所以该群体可以分为 3 个亚群，表明所研究群体最可能来自于 3 个原始祖先。基于群体
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SNP，通过 MEGA 5.0 软件的 neighbor-joining 算法，对 180 份核心种质进行了进化分析(图 3)，结果显示，

180 份材料可以分为 3 大类，第 1 类主要为日本引进品种及含有其血缘的种质(红色表示)；第 2 类主要为

印度及东南亚引进品种及含有其血缘的种质(蓝色表示)；第 3类主要为国内野生种及相关种质(黄色表示)。 
 
Table 1. Variation of polysaccharide content in okra core germplasm under different environments 
表 1. 不同环境下黄秋葵核心种质多糖含量的变异情况 

年份 
Year 

地点 
Location 

最小值(mg/g) 
Minimum value 

(mg/g) 

最大值
(mg/g) 

Maximum 
value (mg/g) 

极差(mg/g) 
Range 
(mg/g) 

平均数
(mg/g) 

Average 
value (mg/g) 

标准差 
Standard 
deviation 

变异系数(%) 
Coefficient of 
varation (%) 

2019 沅江 1.0834 3.2369 2.1535 2.2952 0.3814 16.62 

2019 望城 1.0216 3.3315 2.3099 2.3015 0.3992 16.34 

2020 
沅江 0.9834 3.0396 2.0562 2.0115 0.3574 16.42 

南通 1.0126 3.2153 2.2027 2.1139 0.3862 16.61 

 

 
Figure 1. Population structure of 180 core germplasm of okra 
图 1. 180 份黄秋葵核心种质的群体结构 

 

 
Figure 2. Selection of K value in population structure of 180 okra core germplasm 
图 2. 180 份黄秋葵核心种质群体结构的 K 值选择 
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Figure 3. Evolutionary analysis of germplasm resources of okra 
图 3. 黄秋葵种质资源的进化分析 

3.3. 黄秋葵嫩果多糖含量的全基因组关联分析  

3.3.1. 阈值确定   
利用 GEC 软件计算 579,654 个 SNPs 的有效标记数(En)，结果表明，En 为 261,342，软件建议的 P = 

1.16 × 10−7 (1/En)，该值作为关联分析的显著阈值。  

3.3.2. 关联分析结果   
对 4 个环境下的嫩果多糖含量的 GWAS 结果进行分析，针对不同模型对假阳性的控制来看，Q 模型

最差，K 模型和 Q + K 模型优于 Q 模型。从对假阴性的控制效果看，Q + K 模型比 K 模型稍过严格。因

此，选用表现相对好的 K 模型的 GWAS 结果用于后续的位点挖掘和基因预测。基于 K 模型，在 P ≤ 1.16 
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× 10−7下，4 个环境一共检测到 46 个 SNPs 与嫩果多糖含量显著关联，涉及到 28 个位点(图 4，表 2)。在

2019 年望城环境下，共鉴定到 2 个显著 SNP，其曼哈顿图和 QQ 图见图 4(A)。距离这 2 个 SNPs 位点最

近的基因分别是油菜黄质脱氢酶和 GTP 结合蛋白(表 2)。在 2019 年沅江环境下，共鉴定到 27 个显著 SNP
其曼哈顿图和 QQ 图见图 4(B)，距离这 27 个位点最近的基因功能分别是 GRAS 家族基因(1 个)、胞质烯

醇化酶(2 个)、UGT-糖基转移酶(4 个)、蛋白二硫异构体酶(1 个)、植物细胞器识别域(3 个)、P450 蛋白(1
个)、转运蛋白(3 个)、信号转导蛋白(1 个)、核糖体蛋白(1 个)、DNA 结合蛋白(5 个)及未知功能基因(5 个) 
(表 2)。在 2020 年沅江环境下，共鉴定到 14 个显著 SNP 其曼哈顿图和 QQ 图见图 4(C)，距离这 14 个位

点最近的基因功能分别是 UGT-糖基转移酶(1 个)、翻译后修饰蛋白(1 个)、光系统 I 反应蛋白(1 个)、DSBA
氧化还原酶(1 个)、信号转导蛋白(1 个)、GDSL 脂肪酶(1 个)、MYB 转录因子(5 个)及未知功能基因(3 个) 
(表 2)。在 2020 年南通环境下，共鉴定到 3 个显著 SNP 其曼哈顿图和 QQ 图见图 4(D)，距离这 3 个位点

最近的基因功能分别是 GABA 转录因子(1 个)，MYB 转录因子(1 个)及细胞分裂蛋白(1 个)。 
 

 
A：2019 望城；B：2019 沅江；C：2020 沅江；D：2020 南通。 

Figure 4. Manhattan and Quantile-Quantile diagrams of different environments 
图 4. 不同环境条件下的曼哈顿图和 Quantile-Quantile 图 

3.3.3. 候选基因确定   
由于该群体的连锁不平衡衰减距离是 50 Mb (r2 = 0.1)，因此，在峰值 SNP 的上下游各 50 Mb，即 100 

Mb 范围内搜索候选基因。在每个关联显著的 SNPs 位点周围 100 Mb 的区域内寻找可能的候选基因，并

且结合候选基因在多个环境下的出现情况，最终确定了 2 个候选基因。Cluster1671-67622 位点在 2019 年

沅江和 2020 年沅江均被检测到，且其最近的基因功能被注释为 UGT-糖基转移酶。另外 Cluster86-210279
在 2020 年沅江和 2020 年南通均被检测到，该位点最近的基因被注释为 MYB 转录因子。因此初步确定

UGT-糖基转移酶和 MYB 转录因子为候选基因(表 2)。 
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Table 2. Significantly associated locus information and genes in different environments 
表 2. 不同环境下显著关联位点及基因功能注释信息 

环境 
Environment 

SNP 位点 
SNP position 

基因簇 
Cluster 

位置 
Location (bp) 

P 值 
P-value 

基因功能注释 
Gene function 

2019 望城 
Cluster179-179593 Cluster179 179593 1.22E−07 油菜黄质脱氢酶 

Cluster866-116645 Cluster866 116645 9.18E−08 GTP 结合蛋白 

2019 沅江 

Cluster116-30201 Cluster116 30201 3.86E−11 GRAS 家族 

Cluster156-1203677 Cluster156 1203677 2.29E−11 胞质烯醇化酶 

Cluster156-1203690 Cluster156 1203690 3.78E−11 胞质烯醇化酶 

Cluster1671-67434 Cluster1671 67434 6.39E−09 UGT-糖基转移酶 

Cluster185-48910 Cluster185 48910 4.35E−08 蛋白二硫异构体酶 

Cluster1863-545 Cluster1863 545 8.39E−11 植物细胞器识别域 

Cluster1863-546 Cluster1863 546 3.48E−12 植物细胞器识别域 

Cluster1863-554 Cluster1863 554 4.75E−12 植物细胞器识别域 

Cluster212-601232 Cluster212 601232 1.16E−07 P450 蛋白 

Cluster2420-96 Cluster2420 96 2.41E−11 未知 

Cluster272-413070 Cluster272 413070 7.14E−08 转运蛋白 

Cluster272-413095 Cluster272 413095 7.14E−08 转运蛋白 

Cluster273-435350 Cluster273 435350 2.74E−10 转运蛋白 

Cluster353-773806 Cluster353 773806 7.04E−11 信号转导蛋白 

Cluster380-827904 Cluster380 827904 5.14E−10 UGT-糖基转移酶 

Cluster380-828062 Cluster380 808062 8.18E−11 UGT-糖基转移酶 

Cluster380-827881 Cluster380 827881 3.82E−10 UGT-糖基转移酶 

Cluster402-586 Cluster402 586 1.19E−10 未知 

Cluster45-814385 Cluster45 814385 3.29E−10 未知 

Cluster464-1169775 Cluster464 1169775 1.33E−10 核糖体蛋白 

Cluster5262-149 Cluster5262 149 9.09E−11 未知 

Cluster707-522 Cluster707 522 1.10E−10 未知 

Cluster977-784147 Cluster977 784147 2.69E−10 DNA 结合蛋白 

Cluster977-784164 Cluster977 784164 2.21E−10 DNA 结合蛋白 

Cluster977-784189 Cluster977 784189 2.00E−10 DNA 结合蛋白 

Cluster977-784191 Cluster977 784191 4.30E−10 DNA 结合蛋白 

Cluster977-784225 Cluster977 784225 2.65E−10 DNA 结合蛋白 

https://doi.org/10.12677/br.2021.106094


戴志刚 等 
 

 

DOI: 10.12677/br.2021.106094 757 植物学研究 
 

Continued 

2020 沅江 

Cluster1671-67622 Cluster1671 67622 2.22E−10 UGT-糖基转移酶 

Cluster1253-31901 Cluster1253 31901 6.40E−09 翻译后修饰蛋白 

Cluster1253-46431 Cluster1253 46431 5.37E−08 光系统 I 反应蛋白 

Cluster1311-53390 Cluster1311 53390 1.55E−08 DSBA 氧化还原酶 

Cluster1491-408169 Cluster1491 408169 3.71E−08 信号转导蛋白 

Cluster156-586707 Cluster156 586707 3.66E−08 未知 

Cluster1692-872 Cluster1692 872 1.53E−08 未知 

Cluster234-21551 Cluster234 21551 5.68E−08 GDSL 脂肪酶 

Cluster86-210246 Cluster86 210246 7.05E−08 MYB 转录因子 

Cluster86-210256 Cluster86 210256 3.10E−08 MYB 转录因子 

Cluster86-210279 Cluster86 210279 5.79E−08 MYB 转录因子 

Cluster86-210291 Cluster86 210291 5.79E−08 MYB 转录因子 

Cluster86-210630 Cluster86 210630 3.10E−08 MYB 转录因子 

Cluster958-16256 Cluster958 16256 1.61E−08 未知 

2020 南通 

Cluster137-111000 Cluste137 111000 6.28E−08 GABA 转录因子 

Cluster86-210279 Cluster86 210279 5.65E−08 MYB 转录因子 

Cluster687-123908 Cluster687 123908 5.01E−08 细胞分裂蛋白 

4. 讨论 

GWAS 以遍布整个基因组的单核苷酸多态性分子标记为基础，对复杂性状进行直接的关联分析，被

认为是一种确定影响重要性状的分子标记的有效方法[20] [21]。随着测序技术的飞速发展，利用这种普通

分子标记进行关联分析研究呈现出诸多缺点。基于 SLAF-seq 的 GWAS 已在玉米、水稻、大豆等多种作

物中全面开展[22] [23] [24] [25]。基于 SLAF-seq测序的GWAS挖掘植物优异等位基因技术已经非常成熟，

效果十分显著。与水稻、大豆、玉米、棉花等作物相比，黄秋葵 GWAS 及优异等位基因挖掘的研究还远

远不够，并且基于全基因组测序的 GWAS 在黄秋葵中还未见报道。本研究首次利用二代测序技术

/SLAF-seq 在全基因组范围内筛选与黄秋葵多糖含量性状显著关联的 SNPs 位点，并确定相应的候选基因。 
本研究绘制了黄秋葵多糖含量性状不同环境条件下的 QQ 图以检验群体校正的准确性，QQ 图结果显

示，观测值与期望值基本相符，仅在末端存在少许偏离位点，说明群体结构校正的结果准确可靠，关联

分析结果并没有因为群体分层而产生假阴性。本研究利用 K 模型及 4 个环境下的表型数据对黄秋葵的多

糖含量性状进行 GWAS，共筛选得到 46 个效应位点与黄秋葵多糖含量性状显著关联(P < 1.16E−07)。利

用两个环境条件下同时关联到的显著关联的 SNPs 位点进行筛选，最终得到与多糖含量显著关联的 SNPs
位点有 2 个。由于这 2 个 SNPs 位点可以稳定出现，说明它们分别对黄秋葵的多糖含量性状具有重要的

影响，可以作为影响黄秋葵多糖含量性状的重要候选遗传标记。对于植物多糖及单糖的全基因组关联分

析报道寥寥无几，其中耿腊等(2021)利用 MLM 和 GLM 模型针对大麦籽粒 β-葡聚糖含量进行全基因组关

联分析，合并 2 个模型重叠位点后共得到 44 个显著位点，其中 HORVU5Hr1G022710 基因在 2 个模型、
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2 个地点均被鉴定到，故被认为是与 β-葡聚糖含量显著相关的候选基因[17]。该研究结果并未与本研究筛

选到相同的候选基因，究其原因主要是由于两者研究的物种和性状都存在差别。 
在关联显著的候选 SNPs 标记周围 100Mb 区域内寻找可能的候选基因，结果找到的 UGT-糖基转移

酶和 MYB 转录因子等 2 个基因，初步筛选为黄秋葵多糖含量性状的候选基因。在整个多糖产生的代谢

途径中，UGT-糖基转移酶参与多糖重复单元的形成，其主要作用于活性糖基，使其从糖基供体转移至糖

基受体，最终形成糖苷键，因而对于多糖的生物合成具有重要的调控作用[26] [27]，随着分子生物学的快

速发展，目前借用基因工程手段，包括基因的超表达及基因敲除等，多个物种都对糖基转移酶的功能进

行了深入的研究[28]。本研究恰好筛选到 UGT-糖基转移酶基因，因而本研究将糖基转移酶作为重要的候

选基因之一。MYB 转录因子是植物中数目庞大、功能注释最全面的转录因子之一，在很多生命及代谢过

程中扮演着非常重要的角色，MYB 转录因子已成为目前植物表达网络调控及基因功能研究的热点。植物

MYB 转录因子的主要生物学功能有参与植物的初生及次生代谢过程[29] [30]，参与植物细胞形态和模式

建成[31] [32]，参与植物多个生长发育过程[33] [34] [35]，参与植物逆境胁迫应答[36] [37] [38]。而本研究

发现 MYB 转录因子很有可能参与植物多糖的合成，具体功能有待进一步的研究验证。 

5. 结论 

利用 SLAF 测序的方法对 180 份黄秋葵种质资源的多糖含量性状进行 GWAS，通过 4 个环境共检测

到 46 个显著关联的 SNPs 位点，其中 2 个位点被筛选为候选位点。在这 2 个显著位点附近的 100 Mb 区

域内发掘出黄秋葵多糖含量性状关系密切的候选基因，经过分析最终确定 UGT-糖基转移酶和 MYB 转录

因子为候选基因。以上显著关联的 SNPs 位点和候选基因信息可以作为黄秋葵多糖含量性状改良的理论

依据。 
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