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我国是全球西瓜生产与消费第一大国。据 FAO

统计，2020 年我国西瓜种植面积 140.59 万 hm2，占

全球的 46.05% ；产量 6 024.69 万 t，占全球的

59.29%，面积和产量均居世界第 1 位[1]。2021 年产

量达 6 101.4 万 t[2]。西瓜在土壤含盐量 0.2%以下时

可以正常生长[3]，可以利用盐碱地土壤富含钾的特

点种植出高品质西瓜 [4]。然而，土壤含盐量高于

0.3%的盐胁迫会导致西瓜减产 25%~35%[5]，西瓜幼

苗的耐盐性更弱 [6]。我国天然盐碱地的面积约为

14.8 亿 hm2，由于肥水的不合理应用造成的次生盐

渍化土壤面积不断增加[7]，盐胁迫严重制约着我国

西瓜优质高效可持续性发展。

DOI：10.16861/j.cnki.zggc.2024.0618

西瓜 NPR 基因家族的鉴定及其

在盐胁迫下的表达分析

贾云鹤

（黑龙江省农业科学院园艺分院 哈尔滨 150069）

摘 要：以拟南芥 NPR 基因家族成员蛋白序列为查询序列，在西瓜基因组数据库中鉴定西瓜 NPR 基因家族成员，并

对其进行生物信息学分析及盐胁迫下的表达分析。共鉴定到 4 个成员，将其命名为 ClNPR1~ClNPR4，其编码蛋白

的理化性质、保守功能结构域、重要氨基酸残基及 motif 分析结果与其他物种有较高的一致性，顺式作用元件分析

显示，ClNPRs 与非生物胁迫相关。300 mmol·L-1 NaCl 处理耐盐材料和盐敏感材料，分别取盐胁迫 0、8、24 h 的叶片

进行 4 个 NPR 基因的表达模式分析，结果表明，ClNPR1 在盐敏感和耐盐材料中都显著上调表达，但盐胁迫 24 h，

ClNPR1 在盐敏感材料中显著下调表达，在耐盐材料中虽然下调但还保持较高的表达水平，且在耐盐材料中的表达

量显著高于盐敏感材料；盐胁迫 24 h，ClNPR2 和 ClNPR3 在盐敏感和耐盐材料中都显著上调表达，在耐盐材料中的

表达量均显著高于盐敏感材料。推测 ClNPRs 基因在西瓜响应盐胁迫的过程中扮演重要角色。
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Identification of NPR gene family and its expression under salt stress in
watermelon
JIA Yunhe
（Horticulture Branch, Heilongjiang Academy of Agricultural Sciences, Harbin 150069, Heilongjiang, China）

Abstract: Using Arabidopsis NPR gene family members as query sequences, watermelon NPR gene family members were

identified in watermelon genome database, and their bioinformatics and expression under salt stress were analyzed. A total

of four members were identified and named ClNPR1-ClNPR4. Their physicochemical properties, conserved functional do-

mains, important amino acid residues and motif analysis had high consistency with those reported in other species. Cis-act-

ing element analysis showed that NPR gene was associated with abiotic stress in watermelon. Salt-tolerant and salt-sensi-

tive material were treated with 300 mmol·L-1 NaCl, and the expression patterns of 4 NPR genes were analyzed in leaves un-

der salt stress for 0, 8 and 24 h. The results showed that the expression of ClNPR1 was significantly up-regulated in both

salt-sensitive and salt-tolerant materials, but the expression of ClNPR1 was significantly down-regulated in salt-sensitive

materials for 24 h under salt stress. The expression level of ClNPR1 was significantly higher in salt-tolerant materials than

in salt-sensitive materials. After 24 h of salt stress, ClNPR2 and ClNPR3 were significantly up-regulated in both salt-sensi-

tive and salt-tolerant materials, and their expression level in salt-tolerant materials were significantly higher than those in

salt-sensitive materials. It is speculated that ClNPRs play an important role in watermelon response to salt stress.

Key words: Watermelon; NPR family protein; Salt stress; Expression
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盐胁迫会对植物产生渗透胁迫和离子毒害[8]；

过氧化氢和丙二醛的含量显著增加[9]，形成氧化胁

迫，破坏细胞膜[10]；造成气孔关闭，光合作用效率下

降[11]。植物会对盐胁迫产生响应，如调节 Ca2+水平、

维持较高的 K+/Na+离子比率进行离子平衡，降低

Na+的积累[12]；积累脯氨酸进行渗透调节[13]；提高超

氧化物歧化酶（SOD）、过氧化物酶（POD）和过氧化

氢酶（CAT）的活性来清除活性氧[14]；多种激素通过

协同或拮抗作用参与植物盐胁迫的响应[15]。

随着分子生物学技术的发展，已经从水稻[16]、玉

米[17]、小麦[18]、拟南芥[19]等多种作物中鉴定到盐胁迫

响应基因。NaCl 胁迫处理后，与二倍体相比，四倍体

西瓜幼苗受 DNA 超甲基化调控发生了一些基因的

上调表达[20]。通过 RNA-seq 分析，共鉴定出 21 069

个基因，KEGG 表明，一个 TCP 转录因子在根和叶

中同时存在，推测其可能受 miR319 调控，从而提高

西瓜的耐盐性[21]。转录组学和代谢组学联合分析揭

示了盐胁迫后使用外源海藻糖处理，西瓜幼苗根系

bHLH 家族转录因子在缓解盐胁迫过程中发挥了重

要作用[22]。西瓜 7 个 ClTPS 基因广泛表达于根、茎、

叶、花，盐胁迫对 ClTPS3 的诱导作用显著，ClTPS3

过表达拟南芥的耐盐性显著提高[23]。

NPR1（non-expressor of PR genes）是植物水杨

酸（SA，salicylic acid）信号通路的重要组成部分；也

参与了水杨酸与茉莉酸/乙烯信号途径的相互作

用[24]。NPR 基因为组成型表达，NPR 蛋白以寡聚体

形式存在于细胞质中，当植物细胞内 SA 浓度上升

时，寡聚体 NPR 发生解聚并进入到细胞核中，继而

在植物系统获得抗性、PR 基因表达等过程中发挥

作用 [25]。在拟南芥中，NPR 基因家族共有 6 个成

员 ：NPR1、NPR2、NPR3、NPR4、BOP2/NPR5 和

BOP1/NPR6 [26-28]。NPR 蛋白含有 3 个典型的结构

域，分别是位于 N 端的 BTB/POZ 结构域、位于中

心区域的多个锚蛋白重复序列（ANK repeat）和位

于 C 端 NPR1_like_C 结构域 [29]。拟南芥的 6 个

NPR 蛋白家族成员根据进化关系及功能分成三

类，AtNPR1 和 AtNPR2 为第一类，是水杨酸的受

体蛋白，对水杨酸介导的植物免疫反应有正调控作

用；AtNPR3 和 AtNPR4 为第二类，同样作为水杨

酸的受体蛋白，但对拟南芥抗病过程起负调控作

用[19，30]；AtNPR5 和 AtNPR6 为第三类，蛋白 C 端不

含 NPR1_like_C 结构域，参与叶、花发育。NPR1

基因在植物抗病过程中发挥重要作用。在苹果中

发现 8 个 NPR1 同源基因，经过分析鉴定，苹果

NPR 蛋白同样可以被分成三类，分类结果与拟南

芥类似，在接种后的抗感品种中表达量差异显

著 [31]。在水稻中鉴定到 3 个 NPR1 同源基因，参与

不同的抗病反应[32]。在香蕉中鉴定出 15 个 NPR 基

因，其中 MaNPR4 和 MaNPR11 基因参与香蕉抗枯

萎病过程[33]。在低温下，细胞质 NPR1 寡聚物释放

单体，并转运到细胞核，与热休克转录因子 1（HS-

FA1）相互作用，促进耐冷基因的表达，提高拟南芥

的耐冷性[34]。

关于植物 NPR 蛋白对非生物胁迫响应的研究

较少，笔者利用生物信息学方法鉴定西瓜 NPR 基

因，分析其结构，探究其在盐胁迫下的表达模式，以

期为挖掘耐盐相关基因、探究西瓜耐盐分子机制提

供参考依据。

1 材料与方法

1.1 西瓜NPR基因家族成员鉴定

在西瓜基因组数据库 CuGenDBv2（cucurbitge-

nomics.org）中，以 6 个已报道的拟南芥 NPR 蛋白为

查询序列进行 BLASTP 搜索（E 值≤1×10-5）。通过

SMART 网站分析所得西瓜 NPR 成员蛋白序列结

构域，去除冗余序列。利用在线网页 ExPASy（http:

//web. expasy.org/ protparam/）对西瓜 NPR 蛋白序列

的分子质量、理论等电点、稳定性、亚细胞定位等进

行预测分析。

1.2 西瓜NPR家族成员的系统发育及结构分析

从 TAIR（https://www. arabidopsis.org/）下载 6

个拟南芥 NPR 蛋白的氨基酸序列。使用 MEGA X

软件，输入西瓜和拟南芥的 NPR 蛋白序列，使用

MUSCLE 进行多序列比对，输出数据以 MEGA 格

式保存，采用邻接法构建系统发育树，重复值为

1000，用 iTOL（https://iTOL .embl.de/）对系统发育

树进行可视化。

从西瓜基因组中获得 NPR 家族成员的外显子、

内 含 子 位 置 ，使 用 MEME 在 线 网 站（https://

meme-suite. org/）预测西瓜 NPR 蛋白中的保守基

序，参数设置如下：最大基序数为 10，最小图案宽度

为 6，最大图案宽度为 100。使用 NCBI 保守结构域

数据库 CDD（https://www.ncbi.nlm.nih. gov/Struc-

ture/bwrpsb/bwrpsb.cgi）进行结构域分析，确定所有

西瓜 NPR 蛋白序列的结构域类型和位置。通过

PlantCARE（http://bioin ‐ formatics.psb.ugent.be/

webtools/ plantcare/html/）在线网站对家族成员上游

2000 bp 启动子序列的顺式作用元件进行预测。利

贾云鹤：西瓜NPR基因家族的鉴定及其在盐胁迫下的表达分析
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用 TBtools 软件对西瓜 NPR 成员的保守基序、外显

子-内含子结构及顺式作用元件进行可视化分析。

1.3 西瓜NPR家族成员的多序列比对及共线性分

析

经过 CLUSTALW 分析和 Espript 可视化，多序

列比对西瓜、拟南芥及水稻的 NPR 家族成员。运用

TBtools 软件的 McScanX 功能对西瓜、甜瓜及拟南

芥基因组进行共线性分析。

1.4 西瓜NPR家族成员在盐胁迫下的转录组分析

试验材料为前期筛选到的西瓜耐盐材料和盐

敏感材料。于 2024 年 2 月在黑龙江省农业科学院

园艺分院温室中使用无菌基质播种育苗。耐盐材

料为野生西瓜 PI296341，盐敏感材料为栽培品种分

离出的纯合自交系。在幼苗 2 叶 1 心时，将育苗花盆

置于托盘中，对照组浇清水，处理组浇 300 mmol·L-1

NaCl 溶液。分别采集盐胁迫 0、8、24 h 的耐盐材料

和盐敏感材料幼苗叶片样品，-80 ℃冷冻保存。盐

胁迫 0、8 h 的耐盐材料和盐敏感材料样品送华大基

因公司测序。从转录组数据库中提取西瓜 NPR 基

因的 FPKM（每百万 fragments 中来自某一基因每

千碱基长度的 fragments 数），通过计算 3 个生物学

重复值平均数获得每个处理表达量值。

1.5 西瓜 NPR 基因家族成员在盐胁迫下的表达

验证

使用 Primer Premier 5.0 软件设计 4 对 NPR 基

因荧光标记定量引物，1 对内参基因特异性引物

（表 1）。使用北京百泰克 RNA 提取试剂盒从耐盐

材料和盐敏感材料的叶片中提取总 RNA，在 Veri-

ti96 孔热循环仪（ABI，美国）中进行逆转录。

qRT-PCR 试验在 QuantStudio 7 Flex 实时荧光定量

PCR 仪上进行（ABI，美国）。反应体系 10 μL：2×

SYBR Premix EX TaqTM 5μL，10 μmol·L-1上下游引

物各 0.4 μL，cDNA 1 μL、ddH2O 3.2 μL。PCR 扩增

反应程序：95 ℃预变性 30 s；95 ℃变性 5 s，60 ℃退

火 34 s，40 个循环。对熔解曲线进行分析，以验证

数据的准确性，荧光定量试验进行 3 次重复。采用

SPSS 25.0 统计软件进行差异显著性分析，采用

Excel 软件绘图。

2 结果与分析

2.1 西瓜ClNPR基因家族鉴定

在西瓜基因组数据库中搜索 NPR 蛋白，经过

SMART 网站鉴定，西瓜基因组中共有 4 个 NPR 基

因，分别位于 01、04、07、10 号染色体，分别命名为

ClNPR1、ClNPR2、ClNPR3、ClNPR4。每个基因编码

蛋白的具体理化性质见表 2。ClNPR1 和 ClNPR3

基因编码的蛋白含有保守的 BTB/POZ、ANK

repeat、NPR1_Like_C 结构域，而 ClNPR2 和 ClN-

PR4 基因编码的蛋白无 NPR1_Like_C 结构域。编

码蛋白质含有 475~590 个氨基酸 ，分子质量

51.77~65.68 kD、等电点 5.99~6.28、稳定系数 41.02~

54.62，亚细胞定位于细胞核内。

2.2 西瓜NPR家族成员的系统发育及序列分析

利用 MEGA X 软件对西瓜和拟南芥共 10 个

NPR 蛋白的全长序列进行比对，同时构建系统发育

树。从种间进化树分支情况看，西瓜中 4 个 NPR 蛋

白在 2 个分支中各有 2 个成员，其中 ClNPR1 和

ClNPR3 聚在一起，ClNPR2 和 ClNPR4 聚在一起

（图 1）。

西瓜 ClNPR 基因家族序列分析表明，ClNPR1

表 1 荧光标记定量引物

Table 1 Fluorescent labeled quantitative primers

引物名称 Primer name

Cla97C01G009310-F

Cla97C01G009310-R

Cla97C10G198890-F

Cla97C10G198890-R

Cla97C04G071000-F

Cla97C04G071000-R

Cla97C07G137510-F

Cla97C07G137510-R

Actin-F

Actin-R

序列 Sequence（5'-3'）

GTTGTTTCAGCGACATCTGC

AGCAACCTCAAACGGAAGTC

GCTAACTCAGAAGCAATTGG

CCAAAGTTGATGCATGTCTT

CAGCTCGCATTGCTTACTCA

GTCCACAGCTGATGCATGTC

CCAATCAAGAATGCAAGCTC

AAGGTCAGGCATGTCATCTG

GAACTTGGCACCTGTCCTGT

GAACAGTGCAACAGCCTCAA

表 2 西瓜 ClNPR 蛋白理化性质分析

Table 2 Analysis of physical and chemical properties of ClNPR proteins in watermelon

基因名称

Gene name

ClNPR1

ClNPR2

ClNPR3

ClNPR4

Sequence ID

Cla97C01G009310.1

Cla97C04G071000.1

Cla97C07G137510.1

Cla97C10G198890.1

BTB/POZ

domain

location

63~189

25~161

64~190

26~163

ANK

domain

location

299~365

263~344

303~373

264~345

C-Terminal

domain

location

370~558

374~569

氨基酸数目

No. of amino

acid

586

475

590

486

分子质量

Molecular

mass/kD

65.01

51.77

65.68

52.88

等电点

Theoretical pI

6.18

6.28

5.99

6.18

稳定系数

Instability

index

41.02

49.05

46.36

54.62

预测定位

Predicted location

细胞核 Nucleus

细胞核 Nucleus

细胞核 Nucleus

细胞核 Nucleus
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图 1 西瓜和拟南芥的 NPR 家族系统发育树

Fig. 1 NPR family phylogenetic trees of watermelon and

Arabidopsis

和 ClNPR3 基因 DNA 序列含有 4 个外显子和 3 个

内含子，编码区包括 3 个 domain，domain 由 10 个

motif 组成。ClNPR2 和 ClNPR4 基因 DNA 序列含

有 2 个外显子和 1 个内含子，编码区包括 2 个

domain，domain 由 8 个 motif 组成（图 2）。

对 ClNPRs 基因 5’端上游 2000 bp 的序列分析

发现，与其发生作用的顺式元件主要与激素（茉莉酸

13 个、水杨酸 4 个、生长素 4 个、赤霉素 2 个、ABA2

个）、MYB（2 个）、防御与胁迫（2 个）、光响应（11 个）

等相关（图 2、图 3）。

2.3 西瓜NPR家族成员的多序列比对及共线性分

析

经过 CLUSTALW 分析和 Espript 可视化，多序

列比对显示，NPR 蛋白重要的功能结构域、氨基酸

图 2 西瓜 ClNPR 家族蛋白结构分析

Fig. 2 Protein structure analysis of ClNPR family in watermelon

残基在多物种间高度保守，表明 NPR 基因在植物中

行使相似功能（图 4）。西瓜、甜瓜、拟南芥基因组共

线性分析表明，ClNPR3 和 ClNPR4 与甜瓜、拟南芥

存在共线性（图 5）。

2.4 西瓜ClNPR基因家族转录组分析

为了解西瓜 NPR 基因家族成员对盐胁迫的响

应模式，从转录组数据中查找 4 个 NPR 基因的 FP-

KM 值，分析 4 个基因在 NaCl 处理下的表达情况

（图 6）。结果表明，与清水对照相比，NaCl 胁迫处

理 8 h 后，ClNPR1 基因在盐敏感和耐盐材料中均

上调表达，且耐盐材料的表达量显著高于盐敏感材

料，清水对照的耐盐材料的 ClNPR1 基因表达量显

著高于盐敏感材料；ClNPR2 和 ClNPR3 基因的表

达趋势与 ClNPR1 基因相似，但盐敏感材料和耐盐

材料之间无显著差异；与清水对照相比，NaCl 胁迫

处理 8 h 后，ClNPR4 基因在盐敏感和耐盐材料中

都上调表达，但耐盐材料的表达量显著低于盐敏感

材料，且清水对照的耐盐材料的 ClNPR4 基因表达

量显著低于盐敏感材料。

2.5 西瓜ClNPR基因家族表达分析

qRT-PCR 结果表明，与对照相比，NaCl 胁迫

8 h，ClNPR1 基因在盐敏感和耐盐材料中都显著上

调表达；但盐胁迫 24 h，ClNPR1 基因在盐敏感材料

中显著下调表达，在耐盐材料中虽然下调但还保持

较高的表达水平，在耐盐材料中的表达量显著高于

盐敏感材料。NaCl 胁迫 24 h，ClNPR2 和 ClNPR3

基因在盐敏感和耐盐材料中都上调表达，在耐盐材

料中的表达量显著高于盐敏感材料。NaCl 胁迫后，

67

100

100

100

100

74

84

0.10

Cla97C01G009310.1

Cla97C07G137510.1

AT4G19660.2-NPR4

AT5G45110.1-NPR3

AT1G64280.1-NPR1

AT4G26120.2-NPR2

Gla97C04G071000.1

Gla97C10G198890.1

AT2G41370.1-NPR5

AT3G57130.1-NPR6

Motif Domin
顺 式 作 用 元 件
Cis-acting element CDS

5' 3'

0 100 200 300 400 500 600 0 100 200 300 400 500 600 0 400 800 1200 1600 2000

5' 3' 5' 3' 5' 3'

0 1000 2000 3000 4000 5000
200 600 1000 1400 1800

Motif1
Motif5
Motif2
Motif4
Motif7
Motif6
Motif3
Motif9
Motif10
Motif8

BTB_POZ_NPR_plant
ANK_2
NPR1_Like_C

MYB binding site involved in flavonoid biosynthetic genes regulation
Light responsive element
Element for maximal elicitor-mediated activation (2copies)
Element involved in differentiation of the palisade mesophyll cells
Cis-acting element involved in defense and stress responsiveness
Cis-acting regulatory element essential for the anaerobic induction
Cis-acting element involved in the abscisic acid responsiveness
Protein binding site
Cis-acting element involved in salicylic acid responsiveness
Cis-acting regulatory element involved in the MeJA-responsiveness
MYB binding site involved in drought-inducibility
Cis-acting element involved in gibberellin-responsiveness
Cis-regulatory element involved in endosperm expression
Cis-acting regulatory element involved in auxin responsiveness
Auxin-responsive element
Gibberellin-responsive element
Cis-acting regulatory element involved in circadian control
Enhancer-like element involved in anoxic specific inducibility

CDS

MLTree

贾云鹤：西瓜NPR基因家族的鉴定及其在盐胁迫下的表达分析

··19



中 国 瓜 菜 第38卷试验研究

图 3 ClNPRs 基因不同顺式作用元件数量

Fig. 3 Number of different cis-acting elements of ClNPRs gene

ClNPR4 基因在盐敏感材料中显著上调表达，在耐

盐材料中先上调再下调表达，且在耐盐材料中的表

达量显著低于盐敏感材料（图 7）。

3 讨论与结论

笔者应用生物信息学分析的方法在西瓜基因

组中鉴定出 4 个 NPR 基因，分别位于西瓜 01、04、

07、10 号染色体。串联重复在植物基因家族成员

增加中起关键作用 [35]，拟南芥基因组中包含 6 个

NPR 基因，分别位于 1、2、3、4、5 号染色体，其中

AtNPR2（AT4G26120）和 AtNPR4（AT4G19660）都位

于 4 号染色体，表明拟南芥 4 号染色 2 个 NPR 基

因为串联重复产生；在生菜基因组中鉴定到 4 个

NPR 基因，3 个位于 5 号染色体，1 个位于 8 号染

色体，表明生菜 5 号染色体的 3 个 NPR 基因为串

联重复产生 [36]；西瓜 NPR 基因家族未发现串联重

复和片段重复事件，说明 4 个 ClNPR 基因具有不

同的起源。

植物中 NPR 蛋白家族具有 3 个保守结构域：

BTB/POZ 结 构 域 、ANK repeat 结 构 域 和

NPR1_like_C 结构域。西瓜 ClNPR 基因家族序列

分析表明，ClNPR1 和 ClNPR3 编码的蛋白包含

BTB/POZ、ANK repeat 和 NPR1_like_C 结构域，与

AtNPR4（AT4G19660）、AtNPR3（AT5G45110）为同

源基因 ；ClNPR2 和 ClNPR4 编码的蛋白缺少

NPR1_like_C 结构域，与 AtNPR5（AT2G41370）、

AtNPR6（AT3G57130）为同源基因；这可能由于

NPR 基因在进化过程中，不同成员间功能差异性

造成的，推测 ClNPR2 和 ClNPR4 可能参与不同的

生物进程 [30- 31]。motif 1、5、2、4 组成 BTB/POZ 结

构域，motif 6、3、9 组成 ANK repeat domains 结构

域，motif 9、10 组成 C-Terminal 结构域，motif 7 属

于 DUF（未知）结构域，这与前人的研究相符 [37]。

西瓜中 4 个 NPR 基因具有不同的外显子和内含

子结构，说明他们表达时要进行选择性剪切。研

究表明，选择性剪接在植物的生长发育过程以及

响应非生物胁迫中发挥重要的调控作用 [38]，在苹

果中，NPR 正是通过选择性剪切发挥抗病作用

的 [31]。Ser 11 高度保守，因此西瓜 4 个 NPR 蛋白

能够在 SAR 诱导剂存在的情况下发生磷酸化，并

参与调节植物的胁迫响应；Cys 82 高度保守，在不

受诱导的状态下，NPR 低聚体不会解聚成为单体

进入核内，不会诱导 SAR 的建立[37]。

拟南芥 NPR1 基因启动子中存在 3 个 W-box，

能与 SA 诱导表达的 WRKY 蛋白特异性结合，在转

录水平对 NPR1 基因的表达进行调控[39]。对水稻中

OsNPR1 基因起始位点上游 1005 bp 启动子区的顺

式作用元件分析表明，启动子区包含 W-box 和

ASF1，分别是转录因子 WRKY 和亮氨酸拉链

（bZIP）的结合域，这两个区域是 SA 诱导 SAR 所必

需的 [40]。CDK8 和 WRKY18 蛋白与 OsNPR1 基因

启动子结合，不但促进了 NPR1 表达，还促进了

参与茉莉酸甲酯响应的顺式作用调控元件 Cis-acting regulatory element involved in the MeJA-responsiveness

光响应元件 Light responsive element
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图 4 ClNPRs 蛋白多序列比对（部分）

Fig. 4 ClNPRs protein multiple sequence alignment（partial）
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RNA 聚合酶Ⅱ 与 NPR1 靶基因 PR1 启动子及其编

码区的结合，正调控其表达。NPR1 在 SA 存在下，

与 RNA 聚合酶Ⅱ 一起富集 CDK8、WRKY18 和

TGA 转录因子，从而促进自身表达以建立植物免

疫的机制[41]。以上研究都表明植物 NPR 基因启动

子对于响应胁迫的作用至关重要。西瓜 NPR 基因

家族的启动子区存在许多和激素及防御相关的顺

式作用元件，所有基因均含有水杨酸响应元件，同

时还鉴定出茉莉酸响应元件，这预示着西瓜 NPR 基

因家族成员可能在植物逆境胁迫反应中发挥重要

作用。

拟南芥 npr1-5 突变体，缺乏 npr1 依赖的 SA

信号通路 ，而 nudt7（nudix hydrolase7），既表达

npr1 依赖的 SA 信号通路，也表达 npr1 独立的

SA 信号通路。与野生型（Col-0）相比，npr1-5 突

变体对盐胁迫敏感，而 nudt7 突变体则具有耐受

性。与野生型和 nudt7 突变体相比，急性盐胁迫

导致 npr1-5 根的膜电位去极化最强，钠和质子流

入最多，钾流失最多，且长期盐胁迫导致 npr1-5

突变体茎部钠含量最高，钾含量最低。以上结果

表明，依赖 npr1 的 SA 信号对控制 Na+进入根组

织及其随后的长距离运输到茎部，以及防止钾的

图 5 ClNPRs 基因共线性分析

Fig. 5 Collinearity analysis of ClNPRs gene
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注：不同小写字母表示在 0.05 水平差异显著。下同。
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图 6 西瓜 ClNPR 基因家族盐胁迫后的 FPKM 值

Fig. 6 FPKM value of watermelon ClNPR gene family under salt stress
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表2 不同处理下青椒的鲜质量与干质量

Table 2    Fresh mass and dry mass of green pepper under different treatments
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流失至关重要，可见 npr1 依赖的 SA 信号通路是

拟南芥耐盐的核心[42]。在高粱中鉴定出 5 个 NPR1

基因，qRT-PCR 表明，SbNPR1 基因可能是高粱响

应盐胁迫的一个功能基因 [43]。qRT-PCR 表明，在

大白菜中鉴定到 11 个 NPR 基因，均在盐胁迫后

6~12 h 显著表达，推断大白菜 BrNPR 家族基因极

可能参与了植物对盐胁迫的响应，并起到正向调

控的作用 [44]。马铃薯 StNPR4 具有典型的 NPR1

家族的功能结构域，启动子上具有响应生物胁迫

和非生物胁迫的顺式作用元件，受 SA 诱导表

达，转基因马铃薯在高盐胁迫下生根率更高，说

明 StNPR4 在马铃薯非生物胁迫中发挥重要作

用 [45]。在本研究中，西瓜 ClNPR1、ClNPR2、ClN-

PR3 都在盐胁迫后上调表达，且在耐盐材料中的

表达量高于盐敏感材料，推测西瓜 NPR 基因为

西瓜盐胁迫响应途径中的功能基因，此结果与前

人的研究相互印证。

综上所述，笔者在西瓜全基因组中鉴定出 4 个

NPR 基因，其编码蛋白的理化性质、保守功能结构

域、重要氨基酸残基及 motif 分析结果与其他物种

有较高的一致性，顺式作用元件分析表明，西瓜

NPR 与非生物胁迫相关。ClNPRs 基因在盐胁迫

24 h 的盐敏感材料和耐盐材料中显著差异表达，推

测 ClNPRs 基因在西瓜响应盐胁迫的过程中扮演重

要角色。研究结果为挖掘耐盐相关基因及探究西

瓜耐盐分子机制提供了参考依据。

参考文献

[1] 柯小娟，张蕾琛，张华峰，等．短蔓西瓜遗传育种研究进展[J]．

蔬菜，2023（2）：33-38．

[2] 张磊，武竞春，张海英，等．西瓜重要性状功能基因研究进展[J]．

园艺学报，2023，50（12）：2748-2764．

[3] 刘鑫，史庆华，王硕硕，等．盐胁迫对不同西瓜品种幼苗生长和

生理指标的影响[J]．山东农业科学，2018，50（1）：55-59．

[4] 范学山，庄定云，张慧，等．浙江沿海地区耐盐西瓜品种对比试

验[J]．浙江农业科学，2021，62（5）：881-883．

[5] ROMIC D，ONDRASEK G，ROMIC M，et al．Salinity and irri-

gation method affect crop yield and soil quality in watermelon

（Citrullus lanatus L．）growing[J]．Irrigation and Drainage，

2008，57（4）：463-469．

[6] 佘德琴，顾绘．不同配比育苗基质提高西瓜幼苗耐盐性研究[J]．

上海农业学报，2013，29（6）：111-113．

[7] 于贝贝，何莉莉，杨生茂，等．木醋液改良盐碱土的研究进展[J]．

国土与自然资源研究，2024（1）：62-67．

[8] HANSEN T B，JENSEN T I，CLAUSEN B H，et al．Natural

RNA circles function as efficient micro RNA sponges[J]．Na-

ture，2013，495（7441）：384-388．

[9] EKINCI M，YILDIRIM E，TURAN M．Ameliorating effects of

注：M. 盐敏感；N. 耐盐。

Note: M. Salt-sensitive; N. Salt-tolerant.

图 7 西瓜 ClNPR 基因家族盐胁迫后 qRT-PCR 表达验证

Fig. 7 qRT-PCR expression verification of watermelon ClNPR gene family under salt stress
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