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摘  要：基因组含量又称基因组大小或 DNA 1C 值，是指物种配子染色体组所含 DNA 的量。基因组

含量是比较和进化基因组学研究的基础。为掌握蔬菜基因组含量变化规律，利用植物 DNA 1C 值数据库

和相关文献收集整理了主要蔬菜作物的基因组含量信息，通过统计比较分析得到以下主要结论：（1）流

式细胞术（Flow Cytometry，FC）是测定蔬菜基因组含量的最佳方法；（2）睡莲科的莲藕（Nelumbo nucifera）

是目前已知的基因组含量最小（0.24 pg）的蔬菜，石蒜科的自然四倍体藠头（Allium chinense）基因组含

量最大（32.75 pg）；（3）主要蔬菜种类中，石蒜科（19.08 pg）蔬菜平均基因组含量最高，十字花科（0.78 

pg）和葫芦科（0.78 pg）蔬菜最低；（4）多年生和单子叶蔬菜平均基因组含量分别极显著高于非多年生

蔬菜和双子叶蔬菜。 
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Abstract：The amount of DNA in an unreplicated gametic chromosome complement is known as the 

genome size，namely the DNA 1C-value. Information about genome size is of great importance as 

fundamental reference for research on comparative genomics and genome evolution. To gain a clear 

understanding on the variation of vegetable genome size，we collected data on genome size from the main 

vegetables first. Statistical and comparative analysis suggested that flow cytometry（FC）is the best method 

for genome size estimation；Lotus root（Nelumbo nucifera）has the smallest genome size（0.24 pg）in 

vegetables while the biggest is natural tetraploid Allium chinense（32.75 pg）；The family with the highest 

average genome size is Amaryllidaceae（19.08 pg）and the two families with the lowest（both are 0.78 pg）

are Brassicaceae and Cucurbitaceae；The vegetable genome size is significantly higher in perennials than 

that of non-perennials，and the same in monocots than that of dicots. 
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蔬菜是中国农业种植业中的第二大产业，其总产值占农业总产值的 20%（范双喜和李光晨， 
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2007）。同时，中国也是世界蔬菜生产大国，2010 年蔬菜播种面积达 1 900 万 hm2（中国统计年鉴，

2011），总产量约为 4.7 亿 t（http：//faostat. fao. org），两者都稳居世界第一。 

基因组含量又称基因组大小或 DNA 1C 值，是指某物种配子染色体组所含 DNA 的量（Bennett & 

Smith，1976），一般认为 DNA 的量 1 pg 相当于 978 Mb（Doležel et al.，2003）。大量研究表明，基

因组含量与各个生命层次的表现特征存在关联，主要体现在以下几个方面：（1）基因组含量影响 DNA

对 DNA 酶Ⅰ的敏感性（Olszewska，1992）、基因组文库克隆数的确定（Bennett & Leitch，1995）以

及 SSR 和 AFLP 等分子标记的扩增效率（Garner，2002；Fay et al.，2005）。（2）植物细胞的很多结

构特征（Sparrow & Miksche，1961；Bennett et al.，1981，1983；Walker et al.，1991；Trivers et al.，

2004）和生长特性（Van’T Hof & Sparrow，1963；Bennett，1977）都与基因组含量存在关联。（3）

花粉粒直径（Jovtchev et al.，2006）、叶片细胞大小（Beaulieu et al.，2008）、抗寒性（MacGillivray & 

Grime，1995）、物种最短世代时间和生活周期（Bennett，1972）等都被证实与基因组含量呈显著正

相关，而植物入侵能力（Chen et al.，2010）和叶片气孔密度（Beaulieu et al.，2008）则与其呈显著

负相关。此外，物种的濒危程度，对臭氧层破坏（Vinogradov，2003）和全球气候变暖（Grime，1986）

的响应也与基因组含量存在某种联系。因此，获取全面而准确的基因组含量信息，将会为蔬菜作物

进行各层次的生物学研究提供参考。 

自 20 世纪 50 年代以来，已经发展了多种测定基因组含量的方法，主要有流式细胞术 （Galbraith 

et al.，1983；Bennett & Leitch，2011）、Feulgen 染色法（Shen，1967；Ha et al.，2007）、化学分析

法（Schmidt & Thannhauser，1945）、复性动力学法（Hake & Walbot，1980）和脉冲场凝胶电泳法（刘

艳鸣和张奇亚，2005）。进入 21 世纪，生物信息学家们又发展了一套基于全基因组测序片段的 K-mer

深度分布（Havlak et al.，2004）估计物种基因组大小的方法（简称 K-mer 分析）。 

蔬菜作物作为与人类关系最为紧密的植物类群之一，目前有许多种类的基因组含量已被测定，

并且国外已经广泛将番茄、萝卜、蚕豆和洋葱等作为流式细胞术（Flow Cytometry，FC）测定的参

照物种（Praca-Fontes et al.，2011a，2011b）。中国是世界蔬菜起源中心之一，拥有丰富的蔬菜种质

资源，然而中国蔬菜基因组含量的测定在 2011 年以前鲜见报道。李蔚等（2011）首次利用 FC 法测

定分析了十字花科中白菜、甘蓝、芥菜和萝卜 4 种共 14 个不同变种（亚种）的基因组含量，但未对

蔬菜基因组含量进行系统比较。 

2010 年 12 月，包含 7 058 种植物基因组含量（DNA 1C 值）信息的数据库（Bennett & Leitch，

2010）由英国皇家园林丘园的 Bennett 等科学家建立。本试验中主要利用该数据库收集和文献查新

获得的 56 种（类）蔬菜的 320 条基因组含量记录，对不同蔬菜基因组含量进行了统计和比较分析，

旨在探讨蔬菜作物基因组含量变化规律，为蔬菜基因组学研究提供参考。 

1  材料与方法 

1.1  数据收集 

数据主要来源于植物 DNA 1C 值数据库 http：//www. kew. org/cvalues/（Bennett & Leitch，2010）

检索结果和 3 篇文献报道（Praca-Fontes et al.，2011a，2011b；李蔚 等，2011）。 

1.2  数据处理 

首先，将染色体数和倍性水平未知或有错误的记录剔除。不同倍性水平的相同物种视为两类，

同种的变种、亚种和栽培种视为同一种（类）；其次，将同一种蔬菜的记录按测定方法进行分组，组
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内每条有效记录作为一次重复，对流式细胞术（FC）和 Feulgen 染色法（Fe）测定的结果进行方差

分析；最后，比较蔬菜作物在各种分类水平上的基因组含量均值差异，并分析其变化规律。统计分

析软件为 SPSS18.0。 

2  结果与分析 

2.1  数据检索结果 

通过数据库检索，获得了中国主要的 100 种（类）蔬菜（陈大成 等，2001；范双喜和李光晨，

2007）的基因组含量。综合文献报道发现，在 100 种蔬菜中，有 64 种（类）蔬菜进行过基因组含量

测定，总共返回 392 条记录，其中来自数据库和文献记录的分别为 364 条和 28 条。除去染色体条数

等信息不完整的 44 条（8 种蔬菜因此未纳入统计），以及利用化学分析法或复性动力学法测定 27 条

和未知方法测定的 1 条以外，最终获得涉及 56 种（类）蔬菜共 320 条利用流式细胞术（FC）或 Feulgen

染色法（Fe）测定且信息完整的记录。其余的 36 种（类）蔬菜还没有进行过基因组含量测定。 

2.2  不同测定方法对蔬菜基因组含量测定结果的影响 

由数据检索结果可知，前人对 64 种（类）蔬菜基因组含量测定时使用的方法共涉及流式细胞

术（Flow Cytometry，FC）、Feulgen 染色法（Fe）、化学分析法（Chemical extraction，Ch）和复性

动力学法（Reassociation kinetics，RK）4 种，其中 FC 法和 Fe 法测定的记录数占总数的 92.86%。

同时，由表 1 可知，分别应用 FC 法和 Fe 法测定洋葱、甜菜等 9 种（类）蔬菜基因组含量时存在显

著性差异（P < 0.05），占已统计的 56 种蔬菜总数的 16.1%，说明不同的测定方法对某些种类蔬菜基

因组含量测定结果的影响较大。 

 
表 1  FC 法和 Feulgen 法测定蔬菜基因组含量结果比较 

Table 1  Effect on vegetable genome size estimation by FC and Feulgen 

FC 法测定基因组含量/pg 
Genome size estimated by FC method 

 
Feulgen 法测定基因组含量/pg 
Genome size estimated by Feulgen method 蔬菜种类 

Vegetable species 记录数 
Records 

均值  
Mean 

极小值

Min 
极大值

Max 
 

记录数

Records
均值 
Mean 

极小值 
Min 

极大值 
Max 

F 

洋葱 Allium cepa 7 17.39 ± 0.37  16.35 18.77  4 15.72 ± 0.62 14.37 16.81 6.10* 

甜菜 Beta vulgaris 3 0.80 ± 0.04  0.75 0.88  2 1.28 ± 0.03 1.25 1.30 76.15** 

芥菜 Brassica juncea(4x) 4 1.10 ± 0.03  1.00 1.16  1 1.53 1.53 1.53 30.29* 

甘蓝类 Brassica oleracea  9 0.65 ± 0.01 0.63 0.72  2 0.89 ± 0.01 0.88 0.90 106.04** 

白菜类 Brassica rapa  3 0.49 ± 0.01 0.48 0.51  1 0.80 0.80 0.80 302.29** 

荠菜 Capsella bursa-pastoris(4x) 2 0.41 ± 0.01 0.40 0.41  2 0.70 ± 0.00 0.70 0.70 3481.00** 

黄瓜 Cucumis sativus 1 0.38 0.38 0.38  4 0.96 ± 0.04 0.90 1.05 48.26** 

胡萝卜 Daucus carota 2 0.55 ± 0.05 0.50 0.60  5 1.43 ± 0.18 1.00 2.00 8.63* 

番茄 Lycopersicon esculentum 9 0.97 ± 0.03 0.75 1.10  2 1.49 ± 0.46 1.03 1.95 8.00* 

注：* 差异显著（P < 0.05）；** 差异极显著（P < 0.01）。 

Note：* significant difference（P < 0.05）；** highly significant difference（P < 0.01）. 
 

由于黄瓜（Huang et al.，2009）、白菜（Wang et al.，2011）、菜豆（http：// mazorka. langebio. cinvestav. 

mx/phaseolus/）、马铃薯（Xu et al.，2011）、番茄（Consortium，2012）、菜用大豆（Schmutz et al.，

2010）和笋玉米（Schnable et al.，2009）的全基因组测序已经完成，因此将这 7 种（类）蔬菜 K-mer

分析法预测的基因组大小与 FC 法和 Fe 法测定的结果进行了对比（图 1），结果发现除白菜的 K-mer

分析比 FC 测定结果大 0.01 pg 外，其他几种蔬菜 K-mer 分析预测的基因组大小均小于 FC 法或 Fe
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法测定的结果，这与拟南芥、水稻、毛果杨、番木瓜和高粱等已经完成测序物种的比较结果（Bennett 

& Leitch，2011）一致。 

从图 1 可知，不论 FC 法测定结果与 Fe 法的差异显著与否，FC 法测定的结果都与 K-mer 分析

预测的结果较为接近，据此推断，FC 法比 Fe 法测定的结果更为准确，同时 FC 法本身还具有分析

检测速度快，获得的信息量大，并且无放射性污染等特点。因此在利用数据库查询基因组含量时，

对于同一种蔬菜，如果 FC 法测定与 Fe 法测定结果差异显著，本研究中则用 FC 法测定的均值表示

该物种均值；如果 FC 法与 Fe 法测定结果差异不显著，则取两种方法测定的所有记录的平均值表示

该物种均值。这样可以获得较为可靠的蔬菜基因组含量参考信息。 

 

 

图 1  利用 K-mer 分析、FC 法和 Fe 法测定基因组大小结果比较 

Fig. 1  Results comparison of K-mer analysis，FC and Fe for genome size estimation 

 

2.3  不同蔬菜基因组含量比较 

按照上述基因组含量取值标准，选取测定方法为 FC 或 Fe 且信息完整的 320 条记录，对所涉及

到的 15 个科的 56 种（类）蔬菜的基因组含量进行了统计（表 2）。结果显示，56 种（类）蔬菜基因

组含量存在较大变异，平均含量为 5.34 pg（图 2），低于 Chen 等（2010）统计的 3 676 种被子植物

的均值 5.98 pg。最大基因组含量是最小基因组含量的 136 倍，基因组含量低于 1 pg 的蔬菜共有 20

种（表 2），约占总数的 36%，主要为叶菜和瓜果类蔬菜。 

 

图 2  不同科间蔬菜基因组含量均值比较 

括号内数字为统计的物种数。 

Fig. 2  Genome size mean comparison of different vegetable family 

The number of species whose data were available is given in parentheses. 
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表 2  主要蔬菜基因组含量统计结果 

Table 2  Statistical results of vegetables genome size 

蔬菜种类* 
Vegetable species 

染色体数 
(2n) 
Chromosomes 

基因组含量/pg
Genome size 

 
蔬菜种类 
Vegetable species 

染色体数 
(2n) 
Chromosomes 

基因组含量/pg 
Genome size 

洋葱 Allium cepa 16 17.39 ± 0.37 I  苦瓜 Momordica charantia 22 2.05 II 

大葱 Allium fistulosum 16 12.69 ± 0.34 II  莲藕 Nelumbo nucifera 16 0.24 II 

丝葱 Allium ledebourianum 16 8.90 II  欧芹 Petroselinum crispum 22 2.84 ± 0.74 III 

大蒜 Allium sativum 16 16.82 ± 0.39 III  菜豆 Phaseolus vulgaris 22 0.94 ± 0.14 III 

细香葱 Allium schoenoprasum 16 8.45 ± 0.37 III  豌豆 Pisum sativum 14 4.58 ± 0.15 III 

千穗谷  
Amaranthus hypochondriacus 

32 0.78 ± 0.23 III  萝卜 Raphanus sativus 18 0.56 ± 0.02 III 

苋菜 Amaranthus tricolor 32 0.90 I  酸模 Rumex acetosa 14 2.58 ± 0.93 III 

莳萝 Anethum graveolens 22 2.39 ± 1.19 II  菜用鼠尾草 Salvia officinalis 14 0.49 I 

石刁柏 Asparagus officinalis 20 1.73 ± 0.38 III  茄 Solanum melongena 24 1.14 ± 0.08 III 

冬瓜、节瓜 Benincasa hispida 24 1.05 II  马铃薯 Solanum tuberosum 24 0.89 ± 0.01 III 

甜菜 Beta vulgaris 18 0.80 ± 0.04 I  菠菜 Spinacia oleracea 12 1.03 ± 0.00 III 

甘蓝类 Brassica oleracea  18 0.65 ± 0.01 I  婆罗门参 Tragopogon pratensis 12 2.94 ± 0.17 II 

白菜类 Brassica rapa  20 0.49 ± 0.01 I  蚕豆 Vicia faba 12 13.24 ± 0.23 III 

辣椒 Capsicum annuum 24 3.62 ± 0.24 III  绿豆 Vigna radiata 22 0.75 ± 0.15 III 

小米椒 Capsicum frutescens 24 4.46 ± 0.79 III  豇豆 Vigna unguiculata 22 0.77 ± 0.14 III 

芫荽 Coriandrum sativum 22 3.96 ± 0.51 II  笋玉米 Zea mays 20 2.93 ± 0.06 III 

黄瓜 Cucumis sativus 14 0.38 I  姜 Zingiber officinale 22 5.48 ± 0.55 II 

印度南瓜 Cucurbita maxima 40 0.44 I  藠头 Allium chinense(4x) 32 32.75 II 

中国南瓜 Cucurbita moschata 40 0.35 I  韭葱 Allium porrum(4x) 32 28.42 ± 1.26 III 

西葫芦 Cucurbita pepo 40 0.43 ± 0.00 I  细香葱 Allium schoenoprasum(4x) 32 14.87 ± 1.49 III 

胡萝卜 Daucus carota  18 0.55 ± 0.05 I  韭菜 Allium tuberosum(4x) 32 31.42 ± 0.67 II 

茴香 Foeniculum vulgare 22 4.64 ± 0.09 II  落花生 Arachis hypogaea(4x) 40 4.37 ± 0.38 III 

菜用大豆 Glycine max 40 1.24 ± 0.03 III  芥菜 Brassica juncea(4x) 36 1.10 ± 0.03 I 

蕹菜 Ipomoea aquatica 30 0.95 II  荠菜 Capsella bursa-pastoris(4x) 32 0.41 ± 0.01 I 

莴苣 Lactuca sativa 18 2.73 ± 0.03 III  萝卜 Raphanus sativus(4x) 36 1.45 II 

瓠瓜 Lagenaria siceraria 22 0.37 ± 0.03 I  马铃薯 Solanum tuberosum(4x) 48 1.80 ± 0.05 III 

无棱丝瓜 Luffa cylindrica 26 1.18 ± 0.33 II  蚕豆 Vicia faba(4x) 24 27.40 II 

番茄 Lycopersicon esculentum 24 0.97 ± 0.03 I  菊芋 Helianthus tuberosus(6x) 102 12.55 II 

注：* 按学名首写字母排序；I：FC 法和 Fe 法测定差异显著或者没有用 Fe 法测定，所以用 FC 均值表示总均值；II：没有用 FC 法测

定，所以用 Fe 均值表示总均值；III：FC 法和 Fe 法测定差异不显著或者无法比较差异性，用所有记录的均值表示总均值。 

Note：* sorted by the first letter of scientific name；I：Have remarkable difference between FC mean and Fe mean or not estimated by Fe method, 

so the total mean equals to the FC mean；II：Not estimated by FC method, so the total mean equals to Fe mean；III：Can not define comparison 

difference or have no remarkable difference between FC mean and Fe mean , so total mean equals to the mean of all records for the species. 

 

在所有二倍体蔬菜中，基因组最小的（0.24 pg）是水生蔬菜莲藕，最大的（17.39 pg）是石蒜

科洋葱，两者相差约 72 倍。在四倍体蔬菜中，以十字花科的荠菜（0.41 pg）最小，石蒜科藠头（32.75 

pg）最大。基因组含量与物种染色体数之间不存在关联（R2 = 0.01，P > 0.05），如六倍体的菊芋具

有数量最多的 102 条染色体，基因组含量为 12.55 pg，单条染色体平均基因组含量（基因组含量/染

色体数）为 0.12 pg，而最大的是蚕豆（四倍体）（1.14 pg），最小的是葫芦科南瓜属蔬菜和十字花科

的四倍体荠菜（均为 0.01 pg）。但是统计发现 56 种蔬菜单条染色体平均基因组含量（基因组含量/

染色体数）与基因组含量存在显著线性相关（R2 = 0.82，P < 0.01），即基因组较大的蔬菜往往具有

较大的染色体。 

同科不同（属）种间基因组含量变化也较大，差异最明显的是豆科，如蚕豆（四倍体）（27.40 pg）

是绿豆（0.75 pg）的 36.5 倍，苋科蔬菜则变化相对最小（表 2）。伞形科的胡萝卜（0.55 pg）显著
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（P < 0.01）小于同属一科的芫荽（3.96 pg）和茴香（4.64 pg）。相反，菊芋（六倍体）（12.55 pg），

冬瓜（节瓜）（1.05 pg）和苦瓜（2.05 pg），蚕豆（13.24 pg）和蚕豆（四倍体）（27.40 pg），辣椒（3.62 

pg）和小米椒（4.46 pg）则分别比所属同科的其他蔬菜明显要大。 

2.4  蔬菜不同分类水平的基因组含量比较 

通过对蔬菜 8 个科（≥ 3 种）间的平均基因组含量统计（图 2）发现，石蒜科（19.08 pg）的平

均基因组含量显著（P < 0.01）高于其他科；十字花科（0.78 pg）、葫芦科（0.78 pg）和苋科（0.88 pg）

基因组平均含量均低于 1 pg，茄科（2.15 pg）和伞形科（2.88 pg）基因组平均含量处于中等水平。

同时，多年生蔬菜基因组含量（11.22 pg）显著（P < 0.01）高于一年生和二年生蔬菜（2.76 pg）；单

子叶蔬菜基因组含量（15.15 pg）显著（P < 0.01）高于双子叶蔬菜（2.67 pg）；多倍体蔬菜基因组含

量（14.23 pg）显著（P < 0.01）高于二倍体蔬菜（3.17 pg）且具有更大的变异范围；不同授粉习性

蔬菜的平均基因组含量差异不显著，但是有如下大小关系：常异花授粉蔬菜（8.41 pg）> 异花授粉

蔬菜（4.01 pg）> 自花授粉蔬菜（1.83 pg）（图 3）。 

 

 

图 3  不同分类蔬菜基因组含量均值比较 

括号内数字为统计的物种数。Pe：多年生；N：非多年生；M：单子叶；D：双子叶； 

Di：二倍体；Po：多倍体；S：自花授粉；O：常异花授粉；C：异花授粉。 

Fig. 3  Genome size mean comparison of different groups of vegetables 

The number of species whose data were available is given in parentheses. Pe：Perennial；N：Non-perennial； 

M：Monocot；D：Dicot；Di：Diploid；Po：Polyploid；S：Self-pollination； 

O：Often cross-pollination；C：Cross-pollination. 

3  讨论 

3.1  研究蔬菜基因组含量的意义与现状 

由于基因组含量与生物分子、细胞、生理生态等各个水平的生命特征存在关联性，因此，可以

对不同基因组含量物种的某些生物学信息进行预测，如细胞分裂周期、生长发育速率和辐射诱变效

率等（Bennett，1998）。另外，Herben 等（2012）通过分析 436 种草本植物的基因组大小、植株表

型性状和物种局部区域丰富度，发现基因组大小与叶面积、种子质量（大小）和株高呈正相关，但

与种子数量和物种局部区域丰富度呈负相关，这为植物群体生物学研究提供了新的思路。通过对黄

瓜、白菜、马铃薯和番茄等蔬菜作物全基因组的测序，人们逐渐认识到蔬菜基因组含量信息不仅对
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测序工作前期预算具有指导意义（王亚之 等，2010），而且还可以对全基因组序列组装效果（覆盖

度）的评价提供不可或缺的基础数据参考（Huang et al.，2009；Wang et al.，2011；Xu et al.，2011；

Consortium，2012）。 

然而，通过检索中国 100 种主要蔬菜基因组含量时发现，中国有关基因组含量测定的报道极少，

而且很多起源于中国的，如茭白、魔芋、牛蒡、荸荠、山药、黄花菜和中国芹菜等，还有虽不原产

于中国但在国内比较常见的如甘薯（番薯）、有棱丝瓜、扁豆和豆薯等迄今尚未测定。此外，竹笋和

芋头等几种蔬菜虽已有测定但因材料的倍性或染色体数等信息不全，而无法提供准确的基因组大小。

同时，探究基因组含量与生长环境（如水生和陆生）之间的联系有助于了解蔬菜的进化演变，因此，

还有待于对更多的水生蔬菜基因组含量进行测定。 

3.2  不同方法对基因组含量测定的影响 

通过比较一些已经完成全基因组测序蔬菜不同方法测定的基因组含量结果发现，利用 FC 法比

Fe 法测定更准确，同时 FC 法测定流程相对简便，因此认为 FC 法为基因组含量测定的最佳方法。

然而，在已统计的 56 种蔬菜中，有莲藕、蕹菜、冬瓜、节瓜、苦瓜和芫荽等 17 种蔬菜还未见采用

FC 法测定的报道，因此，认为有必要利用 FC 法对这 17 种蔬菜基因组含量进行再次测定，以期获

得有价值的基因组含量信息。如本实验室利用 FC 法（PI 染色）测定了两个苦瓜材料基因组含量（未

发表），发现与前人（Barow & Meister，2003）的测定结果（0.72 pg）比较接近，而远低于利用 Fe

法测定的结果（2.05 pg）（Ingle et al.，1975）。 

3.3  基因组含量变异特点及原因 

不同生物种类之间基因组含量相差较大，如真核生物不同种类间可以相差 80 000 倍（Pagel & 

Johnstone，1992），但与生物复杂性不存在关联，即 C 值悖论。目前研究认为，基因组中存在的大

量非编码 DNA 是造成差异的主要原因，尤其是转座子序列。而不同生物基因组大小进化主要受基

因组多倍化或二倍化、转座子积累或删减两组力量的协调影响（陈建军和王瑛，2009）。如反转座子

插入并占到玉米基因组的 85%以上，被证实是玉米基因组显著大于禾本科其他作物的主要原因

（SanMiguel et al.，1996，1998；Schnable et al.，2009）；与此相似，黄瓜基因组比同科的甜瓜基因

组（0.46 pg）小，是因为转座子积累的少的缘故（Garcia-Mas et al.，2012）。同时，Park 等（2011）

通过比较茄科作物辣椒和番茄基因组序列发现，辣椒基因组是番茄的 3 倍的原因主要是 Ty3/Gypsy

类逆转座子的积累。其他蔬菜，如胡萝卜、冬瓜（节瓜）和蚕豆基因组大小与同科其他蔬菜的明显

差异是否由同样或其他机制引起还有待深入研究。  
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