
DOI：10.16861/j.cnki.zggc.2025.0865

西瓜 ClGATA 基因家族全基因组鉴定

及组织表达分析

户奥锋，李 奂，陈雅心，康文露，豆峻岭，牛欢欢，

闫文凯，谭筠怡，朱华玉，杨路明，刘东明

（河南农业大学园艺学院 郑州 450046）

摘 要：GATA 基因家族是植物中一类重要的转录因子，在植物组织发育、信号转导以及对生物和非生物胁迫的响

应中起着重要的作用。为了深入理解 GATA 基因家族在西瓜生长发育和环境适应中的具体功能及分子机制，通过

生物信息学方法对西瓜 ClGATA 基因家族成员进行了鉴定，并对其理化性质、基因结构、系统进化及表达模式进行

分析，旨在揭示其在西瓜生长发育和环境适应中的具体功能及分子机制。结果表明，西瓜基因组中共有 25 个 Cl-

GATA 基因。通过 WOLFPSORT 在线工具预测这些家族成员主要位于细胞核，在蛋白质长度、相对分子质量和理论

等电点上表现出明显差异。根据亲缘关系分析结果，ClGATA 基因家族被分为 4 个亚族，分别包含 11、8、4 和 2 个

ClGATA 基因。启动子区域富含与光响应、胁迫应答、激素调控及生长发育相关的顺式作用元件，这些元件预示着

ClGATA 基因可能通过调控网络参与到西瓜的多个生理过程中，且在根、茎、叶、花和果中具有明显的组织特异性表

达特征，表明不同的 ClGATA 基因可能在西瓜特定的发育阶段或器官中发挥其特有功能。本研究结果为培育抗逆

性强、品质优良的西瓜新品种提供了潜在的靶基因，并为深入揭示西瓜在光周期调控、叶绿素生物合成和开花时间

控制等关键生理过程中的分子机制奠定了基础。
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Genome- wide identification and tissue expression analysis of the ClGA-
TA gene family in watermelon
Hu Aofeng, Li Huan, Chen Yaxin, Kang Wenlu, Dou Junling, Niu Huanhuan, Yan Wenkai, Tan Junyi,

Zhu Huayu, Yang Luming, Liu Dongming
（College of Horticulture, Henan Agricultural University, Zhengzhou 450046, Henan, China）

Abstract: The GATA gene family is an important class of transcription factors in plants, playing key roles in tissue devel-

opment, signal transduction, and responses to biotic and abiotic stresses. To comprehensively elucidate the specific func-

tions and molecular mechanisms of this family in the growth, development, and environmental adaptation of watermelon,

this study performed a genome-wide identification of the ClGATA gene family in watermelon using bioinformatics meth-

ods, and systematically analyzed their physicochemical property, gene structure, phylogenetic relationship, and expression

pattern. The results showed that a total of 25 ClGATA genes are present in the watermelon genome. Subcellular localiza-

tion predictions using the WOLFPSORT online tool indicated that these family members are primarily located in the nu-

cleus, and they exhibit significant differences in protein length, relative molecular mass, and theoretical isoelectric point.

Phylogenetic analysis revealed that the ClGATA gene family can be divided into four subfamilies, comprising 11, 8, 4,

and 2 members, respectively. The promoter regions contained six typical cis-acting elements associated with growth and

development, hormonal regulation, and stress responses, suggesting that the ClGATA gene may participate in multiple

physiological activities of watermelon through complex regulatory networks. Furthermore, these genes displayed signifi-

cant tissue-specific expression patterns in roots, stems, leaves, flowers, and fruits, indicating that different ClGATA genes
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植 物 转 录 因 子（ 如 WRKY[1]、AP2/ERF[2]、

MYB[3]、bHLH[4]和 bZIP[5]等）在调控作物品质、抗逆

性及产量方面具有重要作用。GATA 基因家族因含

有保守的 GATA 序列结合位点而得名，广泛存在于

真核生物中，参与细胞分化、生长发育及生理功能

调控[6-7]。该类因子的 DNA 结合域由 2 个 C4 型锌

指结构组成[8]，可特异性地识别 GATA 基序，进而调

控下游靶基因表达[9]。在植物中，GATA 基因家族在

光信号转导、光形态建成及叶绿素生物合成等过程

中发挥关键调控作用[10-11]。

目前，拟南芥、水稻、马铃薯、小麦及梨等多种

植物的 GATA 基因家族成员已被系统鉴定[12-15]。其

中，拟南芥 GATA 基因家族是研究最早、功能鉴定最

全面的类群。系统发育分析结果显示，植物 GATA 基

因家族成员可划分为Ⅰ、Ⅱ、Ⅲ和Ⅳ四个亚族[7]。在葫芦

科作物中，黄瓜基因组已鉴定出 26 个 GATA 基因，部

分成员可能参与叶绿体发育与叶绿素生物合成，其中

6 个基因同时响应非生物与生物胁迫[16]。甜瓜（Cucu-

mis melo）基因组中鉴定出 24 个 CmGATA 基因，多

个成员参与干旱、重金属铅胁迫及枯萎病抗性调

控[17]。

西瓜是全球重要的经济作物，富含多种维生素及

瓜氨酸、番茄红素等营养成分[18]。我国西瓜种植面积

与产量常年位居世界首位[19]。尽管西瓜参考基因组

数据持续优化，分子育种已成为主要发展方向，但关于

西瓜 GATA 基因家族的系统研究目前仍较为匮乏。

本研究在全基因组水平上对西瓜 ClGATA 基

因家族成员进行鉴定与分析，共筛选获得 25 个西

瓜 ClGATA 基因，系统分析其理化性质、亚细胞定

位、系统进化关系、染色体定位及启动子顺式作用

元件，并利用遗传性状稳定的西瓜材料 G42 探究其

组织表达模式，以期为深入探索 GATA 基因家族在

西瓜生长发育和环境适应中的具体功能提供宝贵

的分子基础和研究方向，为培育品质优良的西瓜新

品种奠定良好的理论基础。

1 材料与方法

1.1 材料

供试西瓜材料为高代自交系 G42，由河南农业

大学园艺学院瓜类作物基因组与分子育种实验室

收集并保存。试验于 2025 年 6—11 月在河南农业

大学园艺学院瓜类作物基因组与分子育种实验室

及温室大棚内开展。选取籽粒饱满、无破损的 G42

西瓜种子，采用 55 ℃温汤浸种法催芽后，播种于无

菌穴盘中，置于人工气候箱（温度 28 ℃，光周期

16 h 光照/8 h 黑暗，相对湿度 70%）内培养。待幼苗

生长至 3 叶 1 心期时，定植于温室大棚，实施标准

化栽培管理措施，包括水肥精准调控、病虫害综合

防治等；开花期严格自交授粉。于授粉后 28 d，采

用随机区组设计采集根、茎、叶、花、果实等组织样

品，授粉后 28 d 的西瓜处于结果盛期，此时根、茎、

叶的营养生长已趋于稳定，花仍有开放，果实进入

发育关键期，全组织在这一时期的基因表达背景相

对稳定，能真实反映基因在不同组织中的固有表达

特性，每个组织设置 3 次重复。所有采集样品迅速

用锡箔纸包裹，经液氮速冻处理后，转移至-80 ℃超

低温冰箱中保存备用，用于后续总 RNA 提取及相

关分子试验。

1.2 方法

1.2.1 ClGATA基因家族成员的鉴定与理化性质分

析 西瓜参考基因组（97103-V2 版本）、蛋白质序列

及注释文件均下载于葫芦科基因组数据库（http://

cucurbitgenomics.org/organism/21）[20]；拟南芥参考基

因组、蛋白质序列、注释文件及 GATA 基因家族成员

数据均来源于 TAIR 数据库（https://www.arabidop-

sis.org/index.jsp）；GATA 基因家族保守结构域的隐

马尔可夫模型（HMM）文件下载自 Pfam 数据库

（http://pfam.xfam.org/）[21]。采用双重筛选策略鉴定

ClGATA 基因家族成员：（1）利用 HMMER 软件[22]，

以 Pfam 数据库下载的 GATA 结构域 HMM 文件为

探针，对西瓜蛋白质数据库进行同源序列比对；（2）

以拟南芥 GATA 蛋白序列为探针，在西瓜基因组数

据库中进行 BLAST 同源搜索。将上述 2 种方法获

得的候选序列提交至 NCBI-CDD 数据库（http://

www.ncbi.nlm.nih.gov/Structure/cdd/wrpsb.cgi）[23]，进

行保守结构域验证，保留含有完整 GATA 结构域的

序列作为 ClGATA 基因家族候选基因。利用 TB-

tools 软件 [24]分析 ClGATA 基因家族成员的氨基酸

may perform unique functions at specific developmental stages or in particular organs. This study provides potential tar-

get genes for breeding new watermelon varieties with strong stress resistance and high quality, and lays a foundation for

further elucidating the molecular mechanism underlying key physiological processes such as photoperiod regulation, chlo-

rophyll biosynthesis, and flowering time control in watermelon.

Key words: Watermelon; GATA gene family; Genome-wide identification; Bioinformatics analysis; Tissue expression

户奥锋，等：西瓜ClGATA基因家族全基因组鉴定及组织表达分析

··17



中 国 瓜 菜 第39卷试验研究

数目、相对分子质量、理论等电点等核心理化特性；

通过 WOLFPSORT 在线工具（https://wolfpsort.hgc.

jp/）[25]预测各基因编码蛋白的亚细胞定位。

1.2.2 ClGATA基因家族的染色体定位与基因结构

分析 从葫芦科基因组数据库获取西瓜各染色体

长度及 ClGATA 基因家族成员的起始与终止位置

信息，利用 TBtools 软件绘制 ClGATA 基因家族的

染色体定位图。从葫芦科基因组数据库提取 Cl-

GATA 基因家族的基因组序列及 CDS 序列，通过

GSDS2.0 在线程序（http://gsds.gao-lab.org/）[26]分析

外显子 - 内含子结构；利用 MEME Suite（http://

meme-suite.org/tools/meme）[27]预测 ClGATA 蛋白的

保守基序（参数设置：最大基序数量 10，基序长度

6~50 aa）；采用 TBtools 软件[28]对基因结构及保守基

序分布进行可视化呈现。

1.2.3 ClGATA基因家族的系统进化与启动子顺式

作用元件分析 从葫芦科基因组数据库、TAIR 数

据库及水稻基因组数据库（http://rice.plantbiology.

msu.edu/）分别获取西瓜、甜瓜、黄瓜、拟南芥及水稻

的 GATA 家族成员编码氨基酸序列。利用 MUS-

CLE（http://www.drive5.com/mus- cle/）软件对所有

GATA 蛋白序列进行比对，并利用 Jalview（http://

www.jalview.org/）软件编辑比对结果 [29]。利用

IQ-TREE（http://www.iqtree.org/）软件采用最大似然

法构建 GATA 基因家族的系统发育树，将 Bootstrap

参数设置为 1000[30]，并利用 iTOL 在线工具美化系

统发育树[31]。从葫芦科基因组数据库提取各 ClGA-

TA 基因家族编码区上游 2000 bp 的基因组序列（启

动子区域），提交至 PlantCare 在线工具（http://bioin-

formatics.psb.ugent.be/webtools/plantcare/html/）[32] 进

行顺式作用元件预测；通过 TBtools 软件[28]对预测得

到的顺式作用元件类型、数量及分布特征进行可视

化分析。

1.2.4 ClGATA 基因家族的组织特异性表达分析

将保存的各组织样品置于液氮预冷的研钵中，快速

研磨至粉末状（研磨过程中持续补充液氮以抑制

RNA 降解）。采用北京华越洋 RNA 提取试剂盒提

取总 RNA，通过 1%琼脂糖凝胶电泳及超微量分光

光度计（P200+, Plextech, USA）检测 RNA 的完整性

与纯度。利用诺维赞反转录试剂盒，采用两步法将

合格的总 RNA 反转录合成 cDNA，置于-20 ℃保存

备用。根据 ClGATA 基因家族 CDS 序列及 NCBI

表 1 西瓜 ClGATA 基因家族定量引物序列

Table 1 Primer sequence for ClGATA gene family qRT-PCR in watermelon

基因名称 Gene name

ClGATA1

ClGATA2

ClGATA3

ClGATA4

ClGATA5

ClGATA6

ClGATA7

ClGATA8

ClGATA9

ClGATA10

ClGATA11

ClGATA12

ClGATA13

ClGATA14

ClGATA15

ClGATA16

ClGATA17

ClGATA18

ClGATA19

ClGATA20

ClGATA21

ClGATA22

ClGATA23

ClGATA24

ClGATA25

正向引物（5'-3'）Forward primer sequence（5'-3'）

CGGTGCTAATAGTGGCGGT

ACGACAGCGACCAGATTTCC

CTTCCCTGCCCTCGATCATTT

ACTCCTTTATGGCGTGTAGGC

AAGACTTGTGCCGACTGTGG

ATGGGGTTAGGGTTTGCAGT

TCGGTCTTCTCCGCCAATAG

TTGCGGTACGACGAAGACTC

GAGTTAAACGCCGGAACGC

CGGTGGCGATCCACTTCTT

TGATGATCATAACCCCTCTCTTTCC

CTAGCGAACTCTGCATTCCG

CATTTGGTCCGCGCATTCC

TTGGTCATGGCGTCTAGAACT

ATGGTTCAAGCCAGCTCACA

TTTCTCCAGCGAACTCTGCG

TTCCTCTGTCTCTGGTGGTGA

ATAACTGCGACCAGCTCACC

TATGGAGCCGCAGAAACAGA

GAGAGTTGTGCCCATTTCAGC

CGAGGGGAGGTTTACGCTTT

AAGGGCCTTGCTATCACTGT

TATTCTTCACAGGCGACGACA

GTTTCCGGTCGTTGGAGAGG

GCCGACGCTAATTTCTCCAC

反向引物（5'-3'）Reverse primer sequence（5'-3'）

CCACACGCATTGCATAACGA

ATTCTTCTTGGGTGGAGTCGG

TCCACATGATCTTCATGGTTCCC

TTTGTTCGTTCCTGTGGTGGA

ACCCCTTTGCTCAACCCTAAA

CATCGCTCGTCTTGCTTTCC

CATTGTCAGGCTTCCACCAC

TCTCCACTTCCCCTCCTCTG

TGGTGGTCGGAGAGAATGTCG

TCCGCTCTTCCTTCTTGAACC

TGGGAGAGCCATTCGAGGT

GGGAGGAACGGAATAGCTTTA

CGTCGACGAAATTTGAGAGCC

TACACCGGTTGGCACATCAC

AATCCACGCTTTGCTGACCA

ATTGGGCGGGTTCTTTGACT

ATAACCATTCCAGCTCCGCT

TGGGATTGATGGAACACGCA

TCGTCTTCCTGTATCGAATCCC

GGGGACTGCTTTGGACGATTT

TGCTGGTTGATGGGAACACT

TCCGCTCGAGCATGAAGAG

GTAGGGGGATCGTTAAGCTG

GGCGGCACATGAAAATTCCG

GGTCGGTCCGGGAATTCATC
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基因名称
Gene name

ClGATA1

ClGATA2

ClGATA3

ClGATA4

ClGATA5

ClGATA6

ClGATA7

ClGATA8

ClGATA9

ClGATA10

ClGATA11

ClGATA12

ClGATA13

ClGATA14

ClGATA15

ClGATA16

ClGATA17

ClGATA18

ClGATA19

ClGATA20

ClGATA21

ClGATA22

ClGATA23

ClGATA24

ClGATA25

基因 ID
Gene ID

Cla97C01G018990.1

Cla97C01G019480.1

Cla97C03G065950.1

Cla97C03G067890.1

Cla97C05G087950.1

Cla97C05G099140.1

Cla97C05G102680.1

Cla97C06G114250.1

Cla97C06G117240.1

Cla97C07G135600.1

Cla97C07G135950.1

Cla97C07G140060.1

Cla97C08G150290.1

Cla97C08G154610.1

Cla97C08G154620.1

Cla97C08G155280.1

Cla97C09G161940.1

Cla97C09G163710.1

Cla97C09G167780.1

Cla97C09G175500.1

Cla97C09G177940.1

Cla97C10G186890.1

Cla97C10G196120.1

Cla97C11G210650.1

Cla97C11G221130.1

位置
Location

32 073 917~32 075 670

2 426 287~32 428 178

29 349 925~29 352 937

31 244 426~31 246 562

6 059 016~6 060 634

28 279 034~28 281 610

30 922 558~30 925 852

5 172 027~5 173 657

8 778 198~8 780 685

21 262 175~21 263 702

22 140 772~22 142 861

27 812 739~27 814 812

18 705 681~18 708 390

22 716 580~22 724 175

22 726 367~22 736 779

23 305 942~23 308 758

67 689~69 843

1 418 182~1 423 274

4 468 516~4 470 499

14 772 585~14 779 385

29 745 276~29 752 042

2 359 482~2 367 396

25 839 736~25 841 674

4 000 627~4 002 711

27 213 979~27 216 160

氨基酸数量
Number of
amino acids/aa

220

296

313

180

147

267

348

138

286

258

312

322

317

358

296

355

333

303

149

541

307

539

282

330

350

相对分子质量
Relative molecular
mass/Da

24 778.98

33 484.13

34 083.09

19 660.66

15 996.27

29 252.62

37 782.38

15 021.03

30 937.49

27 671.39

34 281.34

35 095.02

34 300.26

38 892.04

31 975.38

38 913.30

36 416.44

33 878.63

15 985.47

60 645.04

32 996.48

60 054.19

30 978.02

35 778.89

39 049.82

理论等电点
Theoretical pI

7.59

6.90

9.08

9.26

9.76

8.77

5.76

9.76

6.18

9.06

5.89

5.84

5.59

4.97

6.31

5.87

6.22

6.39

9.25

6.73

4.87

6.45

9.14

5.44

5.56

亚细胞定位
Subcellular
localization

细胞核 Nucleus

细胞核 Nucleus

细胞核 Nucleus

叶绿体 Chloroplast

细胞核 Nucleus

细胞核 Nucleus

细胞核 Nucleus

细胞核 Nucleus

细胞核 Nucleus

细胞质 Cytoplasm

细胞核 Nucleus

细胞核 Nucleus

细胞核 Nucleus

细胞核 Nucleus

细胞核 Nucleus

细胞核 Nucleus

细胞核 Nucleus

细胞核 Nucleus

叶绿体 Chloroplast

细胞核 Nucleus

细胞核 Nucleus

细胞核 Nucleus

细胞核 Nucleus

细胞核 Nucleus

细胞核 Nucleus

表 2 西瓜 ClGATA 基因家族理化性质、亚细胞定位

Table 2 Physical and chemical characteristics, subcellular localization of ClGATA gene family in watermelon

数据库（https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi）[33]设

计特异性定量引物（引物序列见表 1），以 ClActin 基

因为内参基因。qRT-PCR 反应按照荧光定量 PCR

试剂盒说明书操作，在 StepOnePlus™ Real- Time

PCR 仪（Thermo Scientific, Massachusetts, USA）上

进行。每个样品设置 3 次生物学重复和 3 次技术

重复，采用 2-△△Ct法[34]计算基因相对表达量。

2 结果与分析

2.1 ClGATA基因家族成员鉴定及理化性质分析

全基因组水平鉴定结果显示，西瓜基因组中总

共鉴定出 25 个 ClGATA 基因，并根据其在染色体

上的分布位置和序列顺序，将其命名为 ClGA-

TA1~ClGATA25（表 2）。在理化性质方面，ClGA-

TA 基因家族成员表现出明显的序列和结构差

异。氨基酸数量介于 138 aa（ClGATA8）~541 aa

（ClGATA20），相对分子质量范围为 15 966.66 Da

（ClGATA5）~60 645.04 Da（ClGATA20），理论等电

点分布在 4.87（ClGATA21）~9.76（ClGATA5）。其

中，16 个基因的等电点小于 7（酸性蛋白），9 个基

因的等电点大于 7（碱性蛋白）。亚细胞定位预测

结果显示，绝大多数 ClGATA 基因家族成员定位

于细胞核内，这与转录因子的核定位特征相符，为

其执行转录调控功能提供了结构基础。这种广泛

的氨基酸长度和理论等电点差异，表明 ClGATA

基因家族在长期进化过程中通过序列变异适应了

环境胁迫和生理功能需求，并在此过程中发生了

明显的功能分化。

2.2 ClGATA基因家族系统发育分析

通过对西瓜、甜瓜、黄瓜、拟南芥和水稻基因组

的同源序列检索与保守结构域验证，分别鉴定出

25、26、25、30 和 32 个 GATA 基因。利用最大似然

法构建的 GATA 基因家族系统发育树显示，参照拟

南芥 AtGATA 基因家族的分类标准，所有 GATA 基

因家族被划分为Ⅰ、Ⅱ、Ⅲ、Ⅳ四个亚族。西瓜 ClGA-

TA 基因家族的 25 个成员在 4 个亚族中的分布为：Ⅰ

族 11 个、Ⅱ族 8 个、Ⅲ族 4 个、Ⅳ族 2 个。系统发育

树聚类结果显示，西瓜、甜瓜及黄瓜的 GATA 基因

家族在 4 个亚族中均呈现高度聚集特征，这表明这

3 种葫芦科作物的 GATA 基因家族进化分化程度较

低，推测其在功能上可能具有较高的保守性。这种

分类结果与水稻和拟南芥等多数植物 GATA 基因

家族的系统发育归类一致，表明植物 GATA 基因家

族在进化过程中具有较高的稳定性（图 1）。
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图 1 西瓜与拟南芥、黄瓜、甜瓜和水稻 GATA 基因家族系统进化分析

Fig. 1 Phylogenetic analysis of GATA gene family among watermelon, Arabidopsis thaliana, cucumber, melon and rice

2.3 ClGATA基因家族的染色体定位及基因结构

分析

染色体定位结果表明，25 个 ClGATA 基因不均

匀分布于西瓜 9 条染色体（Chr01、Chr03、Chr05、

Chr06、Chr07、Chr08、Chr09、Chr10、Chr11）上（图

2-A），各染色体上的基因数目分别为 2、2、3、2、3、4、

5、2 和 2 个。值得注意的是，ClGATA14 与 ClGATA15

串联分布于 Chr08 上，物理距离仅为 2.19 kb，推测二

者为串联重复事件产生的基因簇，可能在功能上具有

协同作用。基因结构分析显示（图 2-B），ClGATA 基

因家族中，亚族Ⅰ和Ⅱ的成员通常仅含有 1~3 个外显

子，而亚族Ⅲ和Ⅳ的成员则通常含有 7~10 个外显

子。此外，除 ClGATA2 无内含子外，其余 24 个 Cl-

GATA 基因均含有不同数量的内含子，且内含子数目

（1~9 个）与长度存在明显差异：14 个基因（ClGATA1、

ClGATA6、ClGATA7 等）仅含 1 个内含子，4 个基因

（ClGATA3、ClGATA4 等）含 2 个内含子，ClGATA15、

ClGATA18、ClGATA21 含 6 个内含子，ClGATA20、Cl-

GATA22 含 7 个内含子，ClGATA14 含 9 个内含子。

基因结构的多样性暗示 ClGATA 基因家族在进化过

程中可能经历了复杂的基因重排与序列分化。

2.4 ClGATA基因家族保守结构域与基序分析

保守结构域鉴定结果显示（图 3-A），25 个

ClGATA 基因家族成员均含有 ZnF_GATA 核心保

守结构域（属于“ZnF_GATA superfamily”），证实该

结构域是 ClGATA 基因家族的标志性特征及分类

核心依据。除核心结构域外，家族成员还存在关联

结构域的分化：部分成员（如 ClGATA15）含 TIFY 结

构域，ClGATA20、ClGATA22 含 DEUBAD_NFRKB

superfamily 结构域，ClGATA14、ClGATA15、ClGA-

TA18 等含 CCT 结构域，另有多数成员（如 ClGA-

TA1、ClGATA2、ClGATA6、ClGATA7）仅含 ZnF_GA-

TA 保守结构域。这种结构域组成差异说明 ClGATA

基因家族成员可能存在功能分化，含关联结构域的

成员或具备转录调控、信号转导等拓展功能。

MEME 分析共鉴定出 10 个保守基序（Motif

1~Motif 10）（图 3-B），其分布呈现“共性+特异性”特

征：所有成员均含 Motif 1 和 Motif 3，推测其为构成

ZnF_GATA 保守结构域的关键序列元件；不同成员

的基序组合存在明显差异，如含 TIFY 结构域的 Cl-

Group III

Gro
up

IV

G
roup

II

Group I
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图 2 西瓜 ClGATA 基因家族在染色体上的分布（A）及基因结构（B）

Fig. 2 Chromosome distribution of ClGATA gene family（A）and gene structure（B）in watermelon

GATA15 含 Motif 5，含 CCT 结构域的 ClGATA14、

ClGATA15、ClGATA18 等含 Motif 2 与 Motif 9。此

外，保守基序与结构域在序列上集中排布，未出现

分散分布，表明 ClGATA 基因家族的结构元件排列

具有进化稳定性。其中，Motif 1 和 Motif 3 作为家

族共有元件，直接参与 ZnF_GATA 核心结构域的构

成，决定家族的 DNA 结合功能；Motif 2、Motif 5 等

特异性元件与 TIFY、CCT 等关联结构域对应，通过

与核心基序的组合赋予成员功能特异性，这一结构

与功能的层级对应关系，既体现了家族的进化保守

性，也为家族内功能分化提供了结构解释。

2.5 ClGATA基因家族启动子顺式作用元件分析

为解析 ClGATA 基因家族的表达调控机制，对

各基因编码区上游 2000 bp 启动子序列进行顺式作

用元件预测（图 4）。结果显示，启动子区域除包含

基本转录调控元件外，还富集了大量与光响应、胁

迫应答、激素调控及生长发育相关的顺式作用元

件：①光响应相关元件（如 cis-acting regulatory ele-

ment involved in light responsiveness、MYB binding

site involved in light responsiveness 等）种类丰富，表

明 ClGATA 基因家族的表达可能受光信号调控；②

胁迫应答相关元件涵盖低温、厌氧、干旱、防御应激

A

B

40
M

b
35

M
b

30
M

b
25

M
b

20
M

b
15

M
b

10
M

b
5

M
b

0
M

b

C
la

97
C

hr
01

C
la

97
C

hr
03

C
la

97
C

hr
05

C
la

97
C

hr
06

C
la

97
C

hr
07

C
la

97
C

hr
08

C
la

97
C

hr
09

C
la

97
C

hr
10

C
la

97
C

hr
11

ClGATA1
ClGATA2

ClGATA3

ClGATA4

ClGATA6

ClGATA7

ClGATA5
ClGATA8

ClGATA10
ClGATA11 ClGATA14

ClGATA12

ClGATA9

ClGATA15
ClGATA16

ClGATA13

ClGATA17
ClGATA18

ClGATA20

ClGATA21

ClGATA22
ClGATA24ClGATA19

ClGATA23
ClGATA25

0 kb 1 kb 2 kb 3 kb 4 kb 5 kb 6 kb 7 kb 8 kb 9 kb
5' 3'

外显子 Exon

ClGATA12
ClGATA17
ClGATA16
ClGATA25
ClGATA7
ClGATA13
ClGATA9
ClGATA24
ClGATA2
ClGATA11
ClGATA23
ClGATA1
ClGATA10
ClGATA3
ClGATA6
ClGATA4
ClGATA19
ClGATA5
ClGATA8
ClGATA14
ClGATA18
ClGATA15
ClGATA21
ClGATA20
ClGATA22

户奥锋，等：西瓜ClGATA基因家族全基因组鉴定及组织表达分析

内含子 Intron

··21



中 国 瓜 菜 第39卷试验研究

等类型（如 cis-acting element involved in low-tem-

perature responsiveness、MYB binding site involved

in drought-inducibility 等），暗示 ClGATA 基因家族

可能参与西瓜对多种生物与非生物胁迫的响应过

程；③激素响应元件包括生长素、脱落酸、赤霉素、

茉莉酸甲酯、水杨酸等相关调控元件（如 auxin-re-

sponsive element、cis- acting element involved in ab-

scisic acid responsiveness 等），提示其可能通过激素

信号通路参与生长发育调控；④生长发育相关元件

涉及分生组织表达、种子特异性调控、胚乳发育等

（如 cis-acting regulatory element related to meristem

expression、cis- regulatory element involved in endo-

sperm expression 等），表明 ClGATA 基因家族可能

在西瓜生长发育的多个阶段发挥调控作用。上述结

果表明，ClGATA 基因家族可能通过响应多种信号

通路，广泛参与西瓜生长发育及逆境适应过程。

2.6 ClGATA基因家族的组织特异性表达模式分

析

qRT-PCR 检测结果显示，ClGATA 基因家族在西

瓜 G42 不同组织（根、茎、叶、花、果实）中呈现显著的组

织特异性表达特征（图 5）。叶片是该家族基因表达最

活跃的组织，多个成员在叶片中显著高表达，ClGA-

TA5、ClGATA9、ClGATA24 等在叶片中的表达量显著

高于其他组织，表明它们可能在叶片发育、光合作用或

叶部胁迫响应中发挥重要作用；ClGATA13、ClGA-

TA18、ClGATA20、ClGATA21、ClGATA22 等在花中的

表达量显著高于其他组织，是典型的花特异性高表达

基因，可能参与花器官发育或花期调控；ClGATA13、Cl-

GATA24 在根中的表达量显著高于茎和果，是根优势表

达基因，可能参与根系发育或根际环境响应；ClGATA9

在果实中的表达量显著高于根、茎、花，仅次于叶片，呈

现叶 + 果的双组织偏好；ClGATA5、ClGATA18 在果实

中也有中等水平的表达，高于根和茎；ClGATA1、ClGA-

TA2、ClGATA4、ClGATA10 等多个基因，在根、茎、叶、

花、果中的表达量均较低，且组织间差异不显著，说明

这些基因在不同组织中呈组成型低表达，或表达无显

著组织特异性。西瓜 ClGATA 基因家族成员的表达具

有明显的组织特异性，这种多样性暗示 ClGATA 基因

家族成员在西瓜不同组织的发育和代谢调控中可能发

挥不同的功能。

3 讨论与结论

GATA 转录因子在植物生长发育与逆境响应中

发挥重要调控作用[6-7]。本研究通过对西瓜基因组

进行全基因组水平鉴定，共识别出 25 个 ClGATA

基因家族成员，这一数量与黄瓜（26 个）[16]的 GATA

基因家族数量相近，略少于拟南芥（30 个）和水稻

（32 个）[10]，这种数量差异可能反映了在物种特异性

图 3 西瓜 ClGATA 基因家族结构域（A）与保守基序（B）

Fig. 3 Domains（A）and conserved motifs（B）of watermelon ClGATA gene family
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图 4 西瓜 ClGATA 基因家族启动子顺式作用元件分析

Fig. 4 Analysis of cis-acting elements of watermelon ClGATA gene family promoter

进化过程中，基因组复制和丢失事件对 GATA 基因

家族规模的影响，揭示了 GATA 基因家族在葫芦科

作物中的进化保守性与分化特征。

西瓜 ClGATA 基因家族成员表现出广泛的氨

基酸数量（138~541 aa）和理论等电点（4.87~9.76）差

异。这一现象与甜瓜[17]、燕麦[35]等植物中 GATA 家

族的研究结果一致，暗示该类因子在进化过程中通

过序列变异实现了功能分化。亚细胞定位预测显

示，绝大多数 ClGATA 基因家族成员定位于细胞核

内，与黄瓜[16]、马铃薯[13]等植物的报道相符，符合转

录因子在核内调控靶基因表达的基本特征。

基于拟南芥 AtGATA 基因家族的分类标准，西

ClGATA1
ClGATA2
ClGATA3
ClGATA4
ClGATA5
ClGATA6
ClGATA7
ClGATA8
ClGATA9
ClGATA10
ClGATA11
ClGATA12
ClGATA13
ClGATA14
ClGATA15
ClGATA16
ClGATA17
ClGATA18
ClGATA19
ClGATA20
ClGATA21
ClGATA22
ClGATA23
ClGATA24
ClGATA25

0 200 400 600 800 1000 1200 1400 1600 1800 2000
5' 3'

MYB binding site involved in drought-inducibility
Part of a conserved DNA module involved in light responsiveness
Part of a light responsive element
Binding site of AT-rich DNA binding protein（ATBP-1）
Cis-acting element involved in defense and stress responsiveness
Cis-acting element involved in low-temperature responsiveness
MYB binding site involved in flavonoid biosynthetic genes regulation
Cis-acting element involved in light responsiveness
Cis-acting element involved in salicylic acid responsiveness
Part of a module for light response
Cis-actingregulatoryelement involved in theMeJA-responsiveness
MYBbinding site involved in light responsiveness
Gibberellin-responsive element

Cis-acting element involved in the abscisic acid responsiveness
Cis-acting regulatory element essential for the anaerobic induction
Cis-acting regulatory element involved in light responsiveness
Cis-acting regulatory element involved in zein metabolism regulation
Cis-acting regulatory element related to meristem expression
Cis-acting regulatory element root specific
Cis-regulatory element involved in endosperm expression
Element for maximal elicitor-mediated activation（2copies）
Light responsive element

Part of a conserved DNA module array（CMA3）
Part of gapA in（gapA-CMA1）involved with light responsiveness
Cis-acting element involved in gibberellin-responsiveness
Element involved in differentiation of the palisade mesophyll cells

Part of an auxin-responsive element
Auxin-responsive element
Cis-acting regulatory element involved in auxin responsiveness
Cis-acting regulatory element involved in seed-specific regulation
Enhancer-like element involved in anoxic specific inducibility
Cis-acting regulatory element
Cis-acting regulatory element involved in circadian control
Involved in endosperm-specific negative expression
Part of a light responsive module
MYBHvl binding site
Protein binding site

根Root 茎Stem 叶Leaf 花Flower 果Fruit

ClGATA1 1.000022026 0.369108198 1.940316508 0.042539791 3.207572921

ClGATA2 0.941788637 0.835307789 4.929593457 7.226058502 4.375381852

ClGATA3 0.027102989 2.438926861 56.82645409 68.91764153 9.885201155

ClGATA4 0.413011303 0.620016634 0.151247834 0.087352131 0.406874733

ClGATA5 39.75618358 32.79338884 187.5514417 19.03027137 57.28150212

ClGATA6 0.006459739 0.16059615 25.21903835 0.033125851 0.044427221

ClGATA7 68.1784569 49.58123824 87.62978188 46.79611353 46.46371084

ClGATA8 11.74012603 10.67591117 23.51239017 4.905485291 22.65276145

ClGATA9 62.96230184 29.87509556 179.8714598 67.60056057 86.00557986

ClGATA10 0.231742486 0.329685071 4.475913943 0.474168545 2.133220077

ClGATA11 16.51951524 5.787964322 31.88559357 25.77776617 21.14033489

ClGATA12 2.906841364 9.126124404 15.51240307 1.64311413 15.08923471

ClGATA13 89.89727928 42.51598068 65.07287188 123.2292259 61.04181861

ClGATA14 36.05149047 18.00736165 36.3658926 22.8604692 7.917129803

ClGATA15 18.71569036 14.58877351 46.0723452 13.06330557 21.72867955

ClGATA16 0.003853853 0.02012802 0.184796424 0.387770716 0.016880944

ClGATA17 1.490921412 0.601501259 20.25767521 9.529668837 20.91011052

ClGATA18 30.46749635 26.80724477 81.72094159 120.6646051 48.22377698

ClGATA19 0.095982094 0.124458914 0.013054263 0.047713461 0.029432205

ClGATA20 16.50344366 7.729457769 24.35332878 49.10291363 12.73843533

ClGATA21 13.38332827 11.67258025 26.51550594 70.01839741 13.48024781

ClGATA22 14.3027252 7.276707319 21.80033744 56.25629939 18.55926278

ClGATA23 0.885162092 3.603257648 8.505993137 0.323835537 0.264835365

ClGATA24 86.44092939 24.00549735 112.1670488 38.17238823 28.28070654

ClGATA25 1.861852687 1.649497241 12.89267321 23.43272944 1.89549159

a a b a

c

b

b

ab

c

a

ab

a

b

a

b

a b

d

a

bc b b

a

b

b
a a

b
a

cd

b

c

a

d

a
b

a

d

b b

a b

d

a
c

b
b a

c

b
a a

a

a

a

a

a

a

a

a

a

a

c

a
a

a

a

b

a

b b
b

a

a

ab
a a

a

a

d

b

c

b

c

a

a

a

a

ab
b

a

ab

a

a

a

a
a

a

c

a

a a
b

a

b

b

c

a

b

a

ab
a

c

b

b

a

a

c

a

bc b
b

a

c

b
0

20

40

60

80

100

120

140

160

180

200

相
对
表
达
量

R
el

at
iv

e 
ex

p
re

ss
io

n

根Root

茎Stem

叶Leaf

花Flower

果Fruit

注：同一基因不同小写字母表示在 0.05 水平差异显著。

Note: Different lowercase letters of the same gene indicate significant difference at 0.05 level.

图 5 西瓜 GlGATA 基因家族在不同组织中的相对表达量

Fig. 5 The relative expression level of GlGATA gene family in different tissues of watermelon
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瓜的 25 个 ClGATA 基因家族成员被划分为Ⅰ、Ⅱ、

Ⅲ、Ⅳ四个亚族。这一分类结果与水稻、拟南芥、甜

瓜[17]、二穗短柄草[36]及玉米[37]等多数植物 GATA 基

因家族的系统发育归类一致。对 165 种植物 5335

个 GATA 转录因子的氨基酸序列进行比较分析，进

一步证实了 GATA 基因家族 DNA 结合域的高度保

守性[38]。基因结构分析揭示了 ClGATA 基因家族Ⅰ、

Ⅱ亚族成员通常含有 1~3 个外显子，而Ⅲ、Ⅳ亚族成

员则通常含有 7~10 个外显子，与拟南芥和水稻的

研究结果吻合[10]，这种基因结构上的差异可能反映

了家族成员的功能特化。外显子数目较少（1~3 个）

的基因可能通过简约的结构快速响应环境信号，而

外显子数目较多（7~10 个）的基因可能通过复杂的

可变剪接产生功能多样的转录本。

GATA 家族功能保守性与其保守基序分布密切

相关。西瓜 ClGATA 各亚族成员共有 Motif 1，该基

序参与构成 ZnF_GATA 核心结构域，是结合 DNA

（GATA 基序）的关键序列[39]。此外，Motif 2 和 Mo-

tif 5 等特异性元件与 TIFY、CCT 等功能结构域对

应，而 CCT 参与开花与光信号调控[40]，TIFY 参与抗

逆与发育平衡[41]。据此推测，含有这些结构域的 Cl-

GATA Ⅰ、Ⅱ亚族成员可能在西瓜开花、根发育及逆境

适应中发挥类似功能。

ClGATA14 与 ClGATA15 在 Chr08 上形成串联

重复基因簇（物理距离 2.19 kb），推测为串联重复事

件的产物，这与黄瓜[16]、杨树[42]等植物中 GATA 家族因

基因复制而扩增的结论一致。组织特异性表达分析

结果显示，ClGATA 基因家族呈现显著的组织表达分

化特征：ClGATA5、ClGATA9、ClGATA24 等在叶片中

高表达，与玉米[43]、马铃薯[44]中 GATA 基因家族的表达

模式相符；ClGATA13、ClGATA18、ClGATA20 等在花

中高表达，与桔梗[45]的研究结果一致。启动子顺式作

用元件分析进一步印证了上述表达模式，光响应、激

素响应及胁迫应答元件的富集为 ClGATA 基因家族

的功能多样性提供了调控层面的解释。与小麦 [46]、

辣椒[47]、二穗短柄草[48]等中的研究结果相呼应。

本研究结果为后续深入解析西瓜 ClGATA 基因

的具体生物学功能奠定了分子基础。但需指出，本

研究主要基于生物信息学分析，下一步需要进行基

因敲除/过表达及转基因功能验证等，后续试验应结

合突变体材料（如本课题组已建立的 G42 EMS 突

变体库[49-50]）及逆境胁迫处理，对候选基因进行功能

验证，以明确其在西瓜生长发育及抗逆调控中的具

体作用机制。
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