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摘要: 果实中的含糖量是影响葫芦科作物果实营养品质的重要因素, 也是品种改良过程中不可忽视的目标性

状。果实含糖量作为一个典型的数量性状, 通常由多基因控制, 易受环境影响。对果实糖分积累的遗传与分子

调控机制进行研究, 有利于改善果实营养品质育种现状。本文通过对葫芦科不同作物果实中糖积累模式研究

进展进行总结, 重点探索对果实糖含量关键酶基因和目标基因的挖掘, 了解参与调控果实糖分合成和代谢相关

的酶, 为提高葫芦科作物果实品质提供理论基础。
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糖分是葫芦科作物果实中甜味的来源, 糖含

量是评价葫芦科作物果实品质的一项重要指标。

在果实发育过程中, 糖的合成代谢是受多种酶基

因共同调控的复杂过程。随着人们消费水平的提

高, 对果实品质的追求日益增加, 通过研究葫芦科

作物糖分积累的分子机制, 挖掘与果实糖含量相

关的关键基因, 并对控制含糖量的基因进行研究, 
有助于建立高效便捷的品质育种分子体系, 提高育

种水平。近年来, 国内外学者对果实品质育种越来

越重视, 在葫芦科作物中也开展了大量关于糖分

积累、合成和代谢方面的研究(Yativ等2010; Dai等
2011; Guo等2015; Ren等2017)。本文就近年来葫芦

科作物在糖含量方面的研究成果进行了综述, 以
期为果实品质育种的研究提供更多的参考依据。

1  葫芦科作物果实中糖分的组成

葫芦科作物果实中的可溶性糖葡萄糖、果糖

和蔗糖为主, 不同作物不同品种间3种糖的含量及

比例存在很大差异, 由此可见, 糖分的积累是一个

复杂的代谢过程, 果实发育过程中糖分的合成、

转运、代谢和积累共同起作用影响果实中的含糖

量和糖分的组成(Dai等2011)。在糖分合成过程中, 
光合作用产物在韧皮部以水苏糖(stachyose)和棉

子糖(raffinose)的形式运输, 但是, 最终以蔗糖的形

式在果实中积累(Chrost和Schmitz 1997; Taji等
2002), 因此, 果实糖分积累的高低和成熟果实的品

质在很大程度上取决于蔗糖在葫芦科作物果实中

的代谢情况。对不同的葫芦科作物其转运的糖种

类存在差异, 西瓜(Citrullus lanatus)韧皮部转运的

糖主要有两种, 水苏糖和棉子糖, 但是α-半乳糖苷

酶(α-galactosidase)会以很快的速度将其水解, 所以

在果实中基本检测不到水苏糖和棉子糖(Yativ等
2010)。黄瓜(Cucumis sativus)属于水苏糖运输植物, 
其韧皮部也运输水苏糖和少量的毛蕊花糖, 果实

主要积累葡萄糖和果糖(Gross和Pharr 1982; Handley
等1983)。

研究发现, 达到商品成熟期的西瓜果实中葡

萄糖含量占总糖比例的20%~25%, 果糖含量占总

糖含量的30%~40%, 蔗糖含量占总糖含量的40%~ 
50% (Yativ等2010)。在南瓜果实中, 甜度与蔗糖含

量存在密切相关性。研究发现中国南瓜(Cucurbita 
moschata)的成熟果实中蔗糖含量占总糖85%, 远
高于葡萄糖和果糖; 但在印度南瓜的成熟果实中

葡萄糖含量占总糖75%, 远高于蔗糖和果糖含量, 
表明在中国南瓜中蔗糖是甜度的主要贡献物, 而
在印度南瓜中, 葡萄糖和果糖对果实甜度贡献更大

(王安君2016)。Corrigan等(2000)也发现在中国南

瓜和美洲南瓜品种中, 决定果实甜度的是蔗糖。与

其他葫芦科作物不同的是, 南瓜在果实成熟过程
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中, 伴随糖的合成代谢会大量积累淀粉, 可延长采

后储存时间, 这也是在粮食短缺的年代南瓜曾被

当做主食的原因(Pareek等1998)。相关研究表明, 
淀粉含量在很大程度上影响南瓜的感官品质(Ste-
venson 2003)。南瓜果实中, 淀粉在果实膨大期不

断积累, 由于淀粉和蔗糖之间存在相互转化(Shar-
ma和Rao 2013), 在采后阶段, 果实的淀粉含量降低

但糖含量不断积累(Loy 2004)。成熟的甜瓜果实

中的可溶性糖有大约60%是由蔗糖组成; 黄瓜则不

同于其它葫芦科作物, 它是典型的水苏糖运转型

作物, 但最终在果实中以果糖和葡萄糖的形式积

累(Hu等2009)。

2  葫芦科作物果实中与含糖量相关基因

果实品质是园艺植物分子生物学研究的一个

重点, 其中糖含量是一个重要的品质性状。目前, 
对果实品质性状研究已经不仅仅局限于RAPD、

AFLP和SSR等普通的分子标记技术, 基因组、转

录组和代谢组学等方法的应用能系统和高效地揭

示控制果实品质形成分子机制(Sun等2017)。另一

方面, 近年来对糖积累的研究已经不再局限于关

注糖含量变化特征和与糖合成相关的酶类, 而是

已经逐步进入到代谢组研究, 并已经在番茄、草

莓和西瓜(Ren等2018)等植物中取得了重要进展。

转录组测序技术(RNA-Seq)也已在黄瓜、西瓜、

美洲南瓜和中国南瓜等葫芦科作物果实品质研究

中应用, 如通过RNA-Seq技术研究不同南瓜材料糖

含量在果实发育不同时期相关基因的表达, 揭示

糖代谢相关基因表达的转录调控造成不同南瓜品

质和口感的不同的分子机理; 以及利用高通量测

序技术拼接获得不同栽培种南瓜的De novo转录

组, 并在此基础上分析与南瓜果实糖含量相关的代

谢通路, 为进一步研究糖含量的合成调控机制奠定

基础, 为深入研究南瓜果实品质提供重要的理论依

据(Wyatt等2015; 王安君2016)。这些技术的应用

对葫芦科的糖积累分子和遗传机制的研究具有重

要意义, 也加快了植物糖含量相关基因的挖掘。

2.1  西瓜中与含糖量相关的基因

在葫芦科作物中, 西瓜糖含量研究较为深入, 
国内外研究人员相继开展了西瓜含糖量性状遗传

基因挖掘和糖分积累分子调控机理研究。其中, 
Guo等(2012)在全基因组水平对西瓜糖分积累模式

进行了研究, 在已注释的西瓜基因组中共发现了

62个与糖代谢相关的基因, 并推测其中有13个可

能是调控果实中糖合成和代谢的关键基因。除此

之外, 还发现了76个糖转运蛋白基因, 其中有14个
糖转运蛋白基因可能是调控糖分在西瓜不同组织

和器官中的分配。西瓜的糖含量有关QTL研究在

葫芦科作物中开展较早。Burger等(2002)利用甜瓜

高糖品种‘Noy Yizreel’与中等糖品种‘Persia202’的
组合, 构建F2和F3群体, 进行植物数量性状遗传分

析, 数据显示蔗糖含量受主基因和多基因共同控

制。他们还以‘Noy Yizree1’和低含糖量甜瓜品种

‘Faqqous’为亲本, 构建六世代遗传群体进行遗传

分析, 结果显示甜瓜的高含糖量受一个隐性基因 
suc控制。Hashizume等(2003)发现控制西瓜果实糖

度的QTL定位于第八号染色体上。Dai等(2011)研究

发现, 西瓜果实中的糖含量主要由以下三个酶家族

决定: 蔗糖合成酶(sucrose synthase, SUS)、蔗糖磷

酸合成酶(sucrose phosphate synthase, SPS)和不溶性

酸性转化酶(insoluble acid invertase, IAI)。任毅

(2016)对西瓜含糖量进行初步的QTL定位, 将西

瓜折光糖含量(Brix)主效QTL (Brix)定位于染色体

2 (QBRIX2-1、QBRIX2-2及QBRIX2-3), 且这三

个QTL均与果糖含量QTL (QFRU2-1、QFRU2-2
和QFRU2-3)重合, 其中2个QTL (QBRIX2-1和
QBRIX2-3)与蔗糖含量QTL (QSUC2-1和QSUC2-2)
重合。通过构建不同群体遗传图谱并将其进行整

合分析, 发现QBRIX2-1、QBRIX2-2及QBRIX2-3这
三个QTL位点在不同群体中都能被定位到整合图

谱的同一区间。为了明确调控西瓜可溶性糖积累

和代谢相关的关键基因, Gao等(2018)以可溶性糖

含量差异极显著的野生西瓜PI271769和所选育的

纯种自交系203Z为材料, 首次构建了西瓜的近等

基因系群体进行转录组测序分析, 研究发现了29
个与糖代谢相关的差异表达基因, 其中有1个编码

蔗糖磷酸合成酶、3个编码蔗糖合成酶、4个编码

β-甘露糖苷酶、4个编码棉子糖合成酶的和17个编码

果糖-二磷酸醛缩酶。其中Cla012211和Cla009124 
分别是与棉子糖合成酶和蔗糖合成酶表达水平有
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关的基因(Gao等2018)。液泡膜转运蛋白基因ClT-
ST2在西瓜果实中的作用是转运葡萄糖、果糖和

蔗糖, 细胞质膜转运蛋白基因ClSWT则起到转运果

糖和葡萄糖的作用, 且这两个基因的表达量均与

西瓜果实含糖量呈正相关。将ClTST2基因在白果

期的草莓中进行瞬时表达验证, 结果显示ClTST2
过表达的草莓糖分积累量是空表达载体草莓的1.5
倍(任毅2016; Ren等2017)。
2.2  甜瓜中与含糖量相关的基因

甜瓜(Cucumis melo)作为一种以鲜食为主的水

果, 糖含量是衡量果实品质最直接的因素之一。

甜瓜在果实发育过程中以积累蔗糖为主。Burger
等(2002)利用一个蔗糖和总糖含量都低的甜瓜变种

(C. melo var. flexuosus)和一个蔗糖和总糖含量都高

的甜瓜品种(C. melo var. reticulatus)进行杂交, 发现

控制低糖含量的基因对控制高糖含量的基因为完

全显性, 并认为高糖含量是由单隐性基因sucr控制

的。Tian等(2009)研究发现CmS-AIV1基因在甜瓜

果实发育过程中参与调控蔗糖含量的积累。以甜

瓜品种‘Dulce’和PI414723为材料构建99株重组自

交系群体, 对甜瓜果实葡萄糖含量和蔗糖含量进

行定位, 共发现了6个与蔗糖相关的QTL位点, 且这

些QTL位点均由加性多基因控制, 在这6个QTLs位
点中有5个是与果实中的总可溶性固形物含量有

关(Harel-Beja等2010)。Cheng等(2017)研究发现, 
CmTST2是一种在甜瓜果实发育过程中高度表达

的液泡糖转运蛋白, 其过度表达可以增加黄瓜果

实中的糖积累。

2.3  南瓜中与含糖量相关的基因

对南瓜果实而言, 含糖量和甜度对它的商品

性影响非常大。Wyatt等(2015)以高糖含量的橡子

南瓜‘Sweet REBA’和低糖含量的油籽南瓜‘Lady 
Godiva’分离出来的自交系为材料, 构建遗传群体

进行转录组测序, 对南瓜的类胡萝卜素、糖和淀粉

等合成代谢过程相关的基因表达进行研究, 发现了

18个与蔗糖代谢有关的基因和14个涉及淀粉代谢

的基因。其中蔗糖磷酸合成酶在蔗糖合成过程中

酶活性较高, 对蔗糖合成起调控作用, 这与在梨和

罗汉果的研究中的结果一致(Hubbard等1996)。通

过比较转录组方法的应用, 确定了可能参与控制果

实品质的关键基因, 包括α-半乳糖苷酶、转化酶等

(Guo等2015; Gao等2018)。Zhong等(2017)以中国

南瓜高葡萄糖低蔗糖含量的‘CMO-1’和高蔗糖低

葡萄糖含量的‘COM-97’为材料构建了200个F2群

体, 运用高通量测序技术获得高密度遗传图谱, 得
到了3个与中国南瓜葡萄糖含量、蔗糖含量、蔗

糖/葡萄糖含量相关的QTL, 其解释概率分别为

11.4%、11.3%和12.4%。

2.4  黄瓜中与含糖量相关的基因

Hendrix (1968)研究发现, 水苏糖合成酶(sta- 
chyose synthase, STS)在葫芦科某些作物中主要在

叶片和种子中表达。陈银根等(2009)以果糖含量差

异显著的黄瓜品系作为亲本, 构建了六世代遗传分

析群体, 对果糖的遗传规律进行分析, 发现黄瓜果

实中的果糖含量的遗传遵循D-1模型, 是由1对加

性-显性主基因和加性-显性多基因控制, 主基因的

加性效应值和显性效应分布为1.4429和–0.8113, 显
性度为–0.5622, 主要受主基因控制, 因此在黄瓜遗

传育种过程中, 对果糖含量的选择在早期世代中

即可进行。吕建国(2017)研究发现, CsSTS是黄瓜

水苏糖合成酶基因,  被定位于与韧皮部伴胞中, 
CsSTS在成熟的叶片中具有较高的表达量, 在其它

组织中的表达量则相对较低。Li等(2018)研究发

现, 黄瓜蔗糖磷酸合成酶基因CsSPS4C过表达可以

促进黄瓜叶片中糖分的积累。

3  葫芦科作物果实中糖合成代谢关键酶 

前人对控制果实糖代谢的相关酶开展了较多

研究, 糖代谢是十分复杂但又非常重要的过程(Dai
等2006; Burger和Schaffer 2007)。果实中的各种代

谢酶的协调作用控制果实中可溶性糖的含量和组

分从而调控果实的风味。在很多园艺植物中蔗糖

是“源—库”间叶片光合作用产物的主要运输形式, 
蔗糖代谢过程中起关键作用的酶主要包括: 参与

蔗糖分解的转化酶(invertase, Ivr)、催化蔗糖合成

和分解的双向酶——蔗糖合成酶和促进蔗糖积累

和形成过程的蔗糖磷酸合成酶(Hubbard等1991)。
果实中各种糖代谢合成途径如图1所示。

3.1  蔗糖合成酶(SUS)
SUS主要存在于高等植物的细胞质中, 多以
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同工酶的形式存在, 是能催化蔗糖合成和分解的

双向酶, 也可以为淀粉合成提供底物——UDP-葡
萄糖(uridine diphosphate glucose, UDPG), UDPG能

与果糖在SUS作用下合成蔗糖, 这也是唯一一个能

使蔗糖参与到植物细胞形态建成、果实发育、组织

构建、物质贮藏代谢等多种路径的代谢过程的酶。

Fisher和Wang (1995)研究认为SUS的活性反映蔗糖

生物合成途径的能力。在甜瓜和西瓜(Yativ等2010)
中, SUS活性和果实中蔗糖积累呈正相关。除此之

外, 蔗糖合成酶还可以通过调控UDP-葡萄糖的转化

过程来调控淀粉合成, 将马铃薯的SUS基因转入到

玉米中 , 可以使玉米积累的淀粉含量增加(Li等
2013)。因此, 通过控制蔗糖合成酶基因的表达量可

以调节果实含糖量的高低, 改变果实风味, 为适应不

同人群需要改良果实品质提高产品的经济价值。

3.2  蔗糖磷酸合成酶(SPS)
SPS作为一种可溶性酶, 浓度极低, 是一种低

丰度蛋白。它是蔗糖合成过程的一种主要的限速

酶, 能催化UDPG与果糖-6-磷酸结合形成磷酸蔗糖, 
进而在蔗糖磷酸酯酶的催化作用下合成蔗糖。作

为蔗糖合成途径中不可或缺的酶, SPS与参与蔗糖

分解的转化酶协同作用, 控制蔗糖远距离运输以及

库组织中的蔗糖代谢。SPS通常存在于植物的叶片

以及贮藏蔗糖的库细胞中, 在果实采后储存过程中

参与调控淀粉和蔗糖的转化过程, 还可以影响采后

果实中乙烯的释放, 影响果实变软的进程(Prabha和
Bhagyalaakshmi 1998)。但是, SPS在不同植物、不

同品种果实蔗糖积累中的调控作用差异较大(Hub-
bard等1991), SPS基因已经在玉米、柑橘、甜瓜、

苹果和水稻等作物果实中相继被克隆(Komatsu等

图1  高等植物中的糖和淀粉代谢途径

Fig.1  Simplified schematic of higher plant sugar and strach metabolism pathway
本图改自Wyatt等(2016)一文。NIN: 中性转化酶(neutral invertase); AIN: 酸性转化酶(acid invertase); AAG: 酸性α-半乳糖苷酶(acid 

α-galactosidase); NAG: 碱性α-半乳糖苷酶(alkaline α-galactosidase);  UGGP: UDP-葡萄糖/半乳糖焦磷酸化酶(UDP-glucose/galactose pyro-
phosphorylase); GK: 半乳糖激酶(galactokinase); UGE: UDP-葡萄糖异构酶(UDP-glucose epimerase); HK: 己糖激酶(hexokinase); SUS: 蔗
糖合成酶(sucrose synthase);  UGPase: UDP-葡萄糖焦磷酸化酶(UDP-glucose pyrophosphorylase); PGI: 磷酸葡萄糖异构酶(phosphoglucose 
isomerase); PGM: 葡萄糖磷酸变位酶(phosphoglucomutase); FK: 果糖激酶(fructokinase); AGPase: ADP-葡萄糖焦磷酸化酶(ADP-glucose 
pyrophosphorylase); SS: 淀粉合成酶(starch synthase); GBSS: 颗粒淀粉合成酶(granule-bound starch synthase); DBE: 淀粉脱支酶(debranching 
enzyme); SBE: 淀粉分支酶(starch-branching enzyme)。
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1996)。于年文等(2011)以甜瓜果实的蔗糖磷酸合成

酶基因的cDNA片段为探针, 对甜瓜果实发育过程

中SPS基因的表达进行了研究, 发现SPS基因在甜瓜

授粉后5~20 d的果实中均不表达, 而从授粉后25 d的
果实中开始表达, 并且随着果实的成熟其表达量呈

递增趋势。在温州蜜柑中, 存在3个SPS的cDNA同

工酶片段, 分别为CitSPS1、CitSPS2和CitSPS3, 经研

究这三个同工酶片段的转录结果与SPS的活性相一

致, 即随SPS表达的增加而增加, 并且这三个基因的

表达是相互独立的(Komatsu等1999)。多个研究表

明, 在甜瓜(Burger和Schaffer 2007)和西瓜(Yativ等
2010)果实中SPS活性与蔗糖积累呈正相关。

3.3  转化酶  
转化酶(Ivr)又称β-呋喃果糖酶或蔗糖酶, 其可

单向将蔗糖分解为果糖和葡萄糖(于年文等2011)。
根据植物不同组织中转化酶所适应的pH值范围可

将这些转化酶被分为2类: 酸性转化酶(acid inver-
tase, AI)和中性转化酶(neutral invertase, NI)。其中

酸性转化酶又分为存在于液泡中的可溶性AI (液
泡型酸性转化酶, VAI)和分布在细胞壁上的不溶性

AI (细胞壁型转化酶, CWI) (Lingle 1999), AI活性

的下降有利于蔗糖积累。植物组织的快速生长往

往伴随着酸性转化酶活性不断增强。在对甜瓜的

研究中发现, 在甜瓜果实的膨大期组织中转化酶

活性很强, AI活性的增强, 加快植物组织中蔗糖分

解为己糖, 为组织快速生长提充足的碳源(Lingle和
Dunlap 1987)。樊继德等(2007)利用子房注射法将

甜瓜的反义酸性转化酶基因导入到厚皮甜瓜自交

系的果实中, 结果显示转基因甜瓜植株的生长势

较对照组明显减弱, 果实中的可溶性含量显著降

低。在西瓜韧皮部维管束中酸性转化酶能将蔗糖

分解为葡萄糖和果糖, 此过程的表达可能由bHLH
家族转录因子控制(任毅2016)。果实中转化酶的

存在催化蔗糖水解为果糖和葡萄糖, 以达到维持

细胞的渗透压促进果实正常生长的目的。在众多

研究中发现蔗糖含量与AI活性呈负相关(Lester等
2001)。

4  葫芦科作物中的糖转运蛋白

糖代谢是整个植物生长发育过程中尤其重要

的部分, 它能通过影响植物细胞内溶液的渗透势, 
从而对糖类养分的运输进行调控。通过对糖代谢

产物的积累与调控模式的研究, 我们可以清楚地

知道控制果实品质的代谢通路, 从而更好地为选

育高品质品种提供依据。

糖转运蛋白(sugar transporter protein, SUT)作
为一种糖转运载体, 能在植物的生长发育等多种

生理过程中发挥重要作用。目前水稻、甘蔗、小

麦、拟南芥、西瓜、甜瓜和南瓜(Roney等2007; 
Schulz等2011; Gil等2011)等多种植物中已陆续开

展了关于糖转运蛋白的深入研究。植物通过光合

作用固化的碳源, 需要转运蛋白的参与才能透过

质膜和液泡膜, 进而运输到果实中达到积累糖分

的目的(Kuhn和Grof 2010)。目前, 已经发现的与

糖有关的转运蛋白可以大致分为以下三种: 单糖

转运蛋白、蔗糖转运蛋白以及多糖转运蛋白。其

中MFS (major facilitator superfamily)超家族包含了

所有的单糖转运蛋白, 在葫芦科作物中常见的有液

泡膜葡萄糖转运蛋白(vacuolar glucose transporters, 
VGT)亚家族、STP亚家族、液泡膜单糖转运蛋白

(tonoplastic monosaccharide transporters, TMT)家族

和将己糖转运出液泡的ERD6-like亚家族等; 蔗糖

转运蛋白则主要由SUC2/SUT1、SUC3/SUT2和
SUC4三个亚家族组成; 植物SWEET糖转运蛋白

家族主要参与细胞和组织器官间源到库的糖运输

(Schulz等2011; Chen等2012)。在对西瓜的研究中

发现, TMT家族糖转运蛋白基因ClTST2 (Citrullus 
lanatus tonoplast sugar transporter 2)为QBRIX2-2
的候选基因, 它受WRKY家族转录因子控制, 在西

瓜液泡中表达, 是糖分运输过程中果肉细胞中液

泡膜上的质子反向转运体(Ren等2017)。在黄瓜中

发现, CsSTS在黄瓜的韧皮部伴胞中表达, 参与黄

瓜叶片韧皮部装载(Hu等2009)。在甜瓜中发现蔗

糖转运蛋白CmSUT在质外体中表达(Gil等2011)。
SUT在植物的生长发育过程中参与调控蔗糖的运

输和卸载, 以蔗糖信号的形式对其它代谢途径产

生影响, 进而调节植物体内蔗糖的转运与积累、

对非生物胁迫的响应和胚乳生长发育等进程。研

究发现, 蔗糖转运蛋白的RNA可以在南瓜韧皮部

流动, 但韧皮部蔗糖转运蛋白RNA的作用机制目
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前还不清楚。Roney等(2007)运用共注射技术, 发
现南瓜中的RNA-binding韧皮部蛋白CmPP16可以

使StSUT1 mRNA借助胞间连丝结构在细胞间移动, 
研究中还发现南瓜的CmSUT1 mRNA可以在菟丝

子与宿主植物南瓜之间移动。

5  展望

近年来, 随着各种生物信息学工具的不断出

现, 基因组学、转录组学、蛋白组学和代谢组学

以及全基因组关联分析技术、瞬时表达技术等在

葫芦科作物中的应用越来越广泛。目前, 对于葫

芦科植物糖分积累的分子遗传机制研究已经取得

了重大进展, 控制西瓜果实糖分积累的重要基因

已经被精细定位, 但由于糖含量的遗传机制比较

复杂, 又容易受外界环境条件的影响, 在复杂的糖

代谢和糖转运基因网络中, 对调控果实糖分合成

代谢的转运蛋白功能还不够清楚, 致使无法深入

了解果实含糖量的决定机制, 影响了果实品质改

良的进一步研究。接下来, 我们可以结合第三代

人工核酸酶CRISPR/Cas9系统继续探究控制果实

糖分积累的分子机制, 找到控制果实含糖量的主

要基因, 并探索其分子遗传机制, 运用分子生物学

和反向遗传学, 建立高效的果实品质育种分子体

系, 为葫芦科植物品质育种提供依据。
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Advances in research on sugar accumulation and regulation of 
Cucurbitaceae crop fruits
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Abstract: Sugar contents is one of the significant factors to evaluate fruit quality of Cucurbitaceous crops. It is 
a quantitative trait, controlled by multiple genes and determines the agro-economic value of the crops. Thus, it 
has great significance to study the genetic and molecular regulation mechanism of sugar accumulation to im-
prove fruit quality. This paper has summarized the findings of sugar accumulation models in fruits of different 
cucurbitaceous crops, focused on exploring the key enzymes and genes involved in the regulation of sugar con-
tents. The study explored target genes, and related enzymes regulating sugar biosynthesis and related metabo-
lism in fruits, and provided theoretical basis for the improvement of fruit quality of cucurbits.
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