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Abstract: [ Purpose] To identify the APETALA2/ethylene responsive factor (4P2/ERF) gene fam-
ily in the genome-wide of cucumber, analyzing its gene structure, function and expression pattern, and
providing reference for the role of this family gene in cucumber growth and development and resist-

ance to stress. [ Methods | Using bioinformatics to identify the CsaAP2/ERF family, and analyze the
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physicochemical properties, structure and function, protein interactions, evolutionary relationships,

and expression patterns of its members. [ Results ] 148 AP2/ERF family members were identified in

the cucumber genome. According to the homology, they were divided into five subfamilies: AP2,

ERF, DREB, RAYV, and Soloist. The gene structure of each subfamily member was similar to the con-

servative motif. CsaAP2-11 and CsaAP2-15, as the core proteins of the protein interaction netwo-

rk, interacted with multiple proteins. Collinearity analysis showed that Csa4P2/ERF had the most si-

milar evolutionary relationship with the pumpkin homologous genes. Under stress (cold, heat, salt), the
expression levels of genes such as CsadP2-15, CsaAP2-18, CsaERF-31, CsaERF-54, CsaERF-64, Csa-
ERF-65, CsaDERB-37, CsaDREB-38, and CsaDREB-45 had significantly changed. [ Conclusion ] In
this study, members of the AP2/ERF family in cucumber are systematically identified and character-

ized, and their expression patterns under various stresses are analyzed, which provide a theoretical

basis for the biological function of this family gene and the cultivation of new stress resistant cucum-

ber varieties.
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Tab. 1 Physicochemical properties of Csa4P2/ERF gene family members
P SEFAFR 3£ D BEBREE TRk HiIRSE EE'H K%%nz?éﬁ( ﬁ‘éﬂﬁ%%{ BT EISRK
classification gene name gene ID nur-nber (?f mole-cular theoretical 1n§tab111ty al}phatlc grand avera‘g&-e of
amino acid weight pl index index hydropathicity

CsadP2-1 CsaV3_3G006900.1 517 57.00 6.28 52.72 62.22 —0.586
CsadP2-2 CsaV3_1G031650.1 466 51.43 8.64 57.10 50.52 —0.776
CsaAP2-3 CsaV3_6G044340.1 629 69.60 7.08 59.82 56.52 —0.651
CsaAdP2-4 CsaV3_2G025900.1 696 75.66 6.47 51.26 61.02 —0.653

AP2 (cuANT)
CsadP2-5 CsaV3_4G035300.1 547 61.21 8.30 4991 61.37 —0.744
CsaAdP2-6 CsaV3_3G031350.1 533 59.07 5.88 52.33 52.81 —0.827
CsadAP2-7 CsaV3_2G010320.1 650 70.01 6.23 43.45 57.17 —0.645
CsadP2-8 CsaV3_4G024120.1 615 67.27 6.34 51.22 55.56 —0.801
CsadP2-9 CsaV3_6G036310.1 164 18.55 9.76 65.95 53.60 —0.824
CsadAP2-10 CsaV3_3G041670.1 203 23.66 9.93 69.22 53.00 —1.089
CsadP2-11 CsaV3_5G035030.1 439 49.20 5.73 62.13 54.28 —0.933

AP2 (basal ANT)
CsadAP2-12 CsaV3_3G040690.1 432 47.46 8.78 45.42 61.02 —0.716
CsaAP2-13 CsaV3_7G031730.1 367 41.20 6.19 53.60 56.68 —0.834
CsadP2-14 CsaV3_1G029240.1 346 39.42 6.21 64.12 60.40 —0.772
CsadP2-15 CsaV3_6G043390.1 537 59.46 6.79 55.72 58.18 —0.827
CsadAP2-16 CsaV3_2G016390.1 483 53.73 5.67 62.89 62.80 —0.678
CsadP2-17 CsaV3_3G035470.1 476 5231 5.98 60.55 59.08 —0.517

AP2 (euAP2)
CsadP2-18 CsaV3_5G006350.1 441 48.31 8.76 69.03 58.37 —0.746
CsadP2-19 CsaV3_6G021830.1 497 54.27 6.60 52.82 60.12 —0.614
CsadP2-20 CsaV3_4G024330.1 456 50.55 6.94 54.56 59.74 —0.570
CsaDREB-1 CsaV3_2G002020.1 252 27.21 4.70 68.69 57.78 —0.568
CsaDREB-2 CsaV3_1G030460.1 250 27.47 5.36 61.30 63.64 —0.573
CsaDREB-3 CsaV3_3G002570.1 214 23.78 8.84 41.68 61.17 —0.607
CsaDREB-4 CsaV3_3G048560.1 184 20.74 5.05 51.26 66.36 —0.589

DREB (A4) CsaDREB-5 CsaV3_2G030880.1 168 18.30 4.75 45.68 82.50 —0.333
CsaDREB-6 CsaV3_3G023680.1 201 22.86 4.84 55.27 62.24 —0.700
CsaDREB-7 CsaV3_7G033570.1 191 21.27 5.48 63.13 70.63 —0.497
CsaDREB-8 CsaV3_3G007490.1 224 25.00 9.26 63.06 69.69 —0.387
CsaDREB-9 CsaV3_6G008650.1 215 24.02 4.85 47.44 65.44 —0.686
CsaDREB-10  CsaV3_3G016760.1 213 24.04 5.10 55.38 51.46 —0.558
CsaDREB-11 ~ CsaV3_5G005890.1 200 22.26 5.16 47.22 68.45 —0.486
CsaDREB-12  CsaV3_3G036940.1 230 25.57 5.80 43.42 61.70 —0.610
CsaDREB-13  CsaV3_5G003250.1 213 23.64 5.79 57.89 61.50 —0.636

DREB (Al) CsaDREB-14  CsaV3_3G036930.1 183 19.95 5.61 52.06 64.21 —0.498
CsaDREB-15  CsaV3_6G040440.1 221 23.85 4.55 48.67 63.71 —0.314
CsaDREB-16  CsaV3_3G016770.1 196 20.92 7.02 53.11 68.88 —0.299
CsaDREB-17  CsaV3_3G003710.1 169 18.68 6.64 57.22 58.46 —0.620
CsaDREB-18  CsaV3_5G003240.1 252 26.94 5.17 67.53 68.57 —0.390
CsaDREB-19  CsaV3_5G040010.1 163 18.50 5.80 50.03 63.07 —0.725
CsaDREB-20  CsaV3_5G040030.1 194 21.92 5.65 48.57 70.41 —0.492

DREB (A6)
CsaDREB-21 ~ CsaV3_4G002190.1 167 18.64 6.59 54.80 60.84 —0.623
CsaDREB-22  CsaV3_5G039410.1 154 16.95 9.90 57.87 65.97 —0.525
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amino acid weight pl index index hydropathicity
CsaDREB-23  CsaV3_4G028360.1 232 25.88 5.13 59.73 58.53 —0.515
CsaDREB-24  CsaV3_6G003630.1 224 24.92 5.64 49.40 69.73 -0.273
CsaDREB-25  CsaV3_4G036190.1 171 18.92 4.53 42.67 48.01 —0.901
CsaDREB-26  CsaV3_6G031820.1 213 24.26 4.82 56.20 52.77 —0.852
DREB (A5) CsaDREB-27  CsaV3_1G041310.1 203 22.82 4.81 68.35 59.70 —0.555
CsaDREB-28  CsaV3_2G033120.1 160 17.66 7.81 49.90 71.44 —0.581
CsaDREB-29  CsaV3_2G016380.1 159 17.78 9.45 44.64 58.36 —0.665
CsaDREB-30  CsaV3_6G043400.1 173 19.05 6.93 55.39 62.14 —0.803
CsaDREB-31  CsaV3_2G026500.1 142 16.21 9.47 56.68 70.14 —0.859
CsaDREB-32  CsaV3_4G034640.1 149 16.93 9.10 38.53 59.66 —-0.930
CsaDREB-33  CsaV3_6G001910.1 305 33.02 9.45 81.94 57.93 —0.741
CsaDREB-34  CsaV3_3G039250.1 333 38.14 5.42 45.82 58.32 —1.041
CsaDREB-35  CsaV3_3G045550.1 185 20.36 5.93 51.04 63.41 —0.612
CsaDREB-36  CsaV3_2G029160.1 212 23.29 5.89 51.08 67.22 —0.625
DREB (42) CsaDREB-37  CsaV3_4G026790.1 370 42.01 6.63 44.40 55.62 —0.832
CsaDREB-38  CsaV3_4G026910.1 364 41.20 6.69 45.07 55.47 —0.854
CsaDREB-39  CsaV3_6G002010.1 425 47.15 5.09 42.67 65.20 —0.740
CsaDREB-40  CsaV3_6G012590.1 179 19.88 9.54 46.86 71.45 —0.649
CsaDREB-41  CsaV3_4G006510.1 311 34.06 8.78 49.53 69.71 —0.451
CsaDREB-42  CsaV3_5G002070.1 304 33.64 8.49 48.02 72.57 —0.520
CsaDREB-43  CsaV3_2G011540.1 400 44.28 6.73 55.96 69.03 —0.620
CsaDREB-44  CsaV3_6G045580.1 346 38.02 5.44 69.45 60.64 —-0.479
DREB (A3) CsaDREB-45  CsaV3_1G022920.1 362 39.31 5.40 53.27 60.41 —0.543
CsaDREB-46 ~ CsaV3_4G028670.1 358 39.28 6.56 56.77 58.94 —0.603
CsaDREB-47  CsaV3_7G004340.1 397 44.71 5.79 54.01 56.35 —0.732
CsaDREB-48  CsaV3_6G013050.1 393 45.15 4.68 68.53 5491 -0.976
CsaERF-1 CsaV3_5G000710.1 268 29.44 6.01 69.04 70.97 —0.498
CsaERF-2 CsaV3_3G021840.1 326 37.17 4.86 67.94 55.92 —0.814
CsaERF-3 CsaV3_5G002210.1 318 35.70 4.88 59.93 57.92 —0.615
ERF (B5) CsaERF-4 CsaV3_4G006370.1 319 35.18 5.23 50.59 60.22 —-0.539
CsaERF-5 CsaV3_3G008400.1 283 32.33 5.73 53.27 68.94 —0.687
CsaERF-6 CsaV3_6G003960.1 243 27.72 5.27 60.74 65.84 —0.637
CsaERF-7 CsaV3_6G013210.1 282 31.47 5.33 79.32 71.99 —0.677
CsaERF-8 CsaV3_2G032360.1 175 19.96 7.76 58.43 76.97 -0.477
CsaERF-9 CsaV3_7G031980.1 196 22.39 6.35 53.24 67.81 —0.753
CsaERF-10 CsaV3_4G001740.1 180 20.52 8.42 48.96 60.78 -0.812
CsaERF-11 CsaV3_2G032370.1 164 18.49 7.78 48.97 72.62 —0.456
CsaERF-12 CsaV3_4G036780.1 219 25.00 6.13 64.56 78.49 —0.248
CsaERF-13 CsaV3_4G001520.1 190 21.87 9.49 47.73 78.53 —0.652
CsaERF-14 CsaV3_3G046440.1 194 21.71 6.08 61.33 62.42 —0.809
ERF (B6) CsaERF-15 CsaV3_1G030200.1 201 22.40 4.79 65.43 77.66 —0.537
CsaERF-16 CsaV3_2G002900.1 246 27.16 8.90 76.87 65.41 —-0.650
CsaERF-17 CsaV3_5G001400.1 213 22.57 5.36 46.01 68.31 —0.404
CsaERF-18 CsaV3_1G003450.1 153 17.83 11.34 71.49 60.65 —0.989
CsaERF-19 CsaV3_3G009290.1 243 26.72 9.19 65.59 67.04 —0.530
CsaERF-20 CsaV3_4G017490.1 254 28.85 6.86 44.01 70.35 —0.449
CsaERF-21 CsaV3_4G012210.1 241 26.57 5.64 46.28 71.29 —0.449

CsaERF-22 CsaV3_5G038270.1 395 44.47 4.62 69.61 66.68 —-0.797
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CsaERF-23 CsaV3_7G018850.1 175 19.67 10.48 78.34 63.14 —0.578
CsaERF-24 CsaV3_5G021950.1 241 26.13 4.92 71.95 59.21 —0.480
CsaERF-25 CsaV3_4G002090.1 227 24.96 4.88 56.83 37.05 —0.784
CsaERF-26 CsaV3_3G014320.1 326 35.74 5.60 51.69 55.43 —0.673
CsaERF-27 CsaV3_2G024950.1 358 40.20 6.20 43.99 57.32 —0.888
CsaERF-28 CsaV3_5G031070.1 341 38.12 6.51 55.64 58.45 —0.690
CsaERF-29 CsaV3_3G004830.1 214 23.62 8.98 69.93 55.19 —0.742
ERF (B1) CsaERF-30 CsaV3_6G015510.1 219 24.29 6.83 65.21 69.50 —0.573
CsaERF-31 CsaV3_6G037810.1 214 23.74 7.79 63.24 71.07 —0.568
CsaERF-32 CsaV3_1G012490.1 253 27.33 9.47 64.60 74.07 —0.162
CsaERF-33 CsaV3_4G033470.1 209 22.60 9.19 51.43 51.91 —0.673
CsaERF-34 CsaV3_1G012520.1 211 23.20 9.47 54.23 57.44 —0.705
CsaERF-35 CsaV3_7G005810.1 209 23.02 9.22 46.88 65.41 —0.569
CsaERF-36 CsaV3_3G041660.1 213 24.02 4.86 52.52 68.31 —0.561
CsaERF-37 CsaV3_6G050320.1 246 27.00 9.43 4521 69.80 -0.615
CsaERF-40 CsaV3_3G018600.1 274 30.14 6.60 64.23 53.83 —0.588
CsaERF-41 CsaV3_6G007740.1 237 26.46 8.75 71.71 45.02 —0.986
CsaERF-42 CsaV3_1G000060.1 216 24.38 8.44 45.60 62.41 —-0.710
ERF (B4) CsaERF-43 CsaV3_6G002790.1 310 32.81 8.46 64.14 62.39 -0.330
CsaERF-44 CsaV3_6G042110.1 327 35.16 6.18 58.72 56.18 —0.484
CsaERF-45 CsaV3_6G005100.1 404 43.40 6.36 63.59 52.95 —0.633
CsaERF-46 CsaV3_2G017810.1 285 31.24 5.99 54.61 57.82 —0.748
CsaERF-38 CsaV3_6G043230.1 193 22.03 8.90 50.68 57.67 —1.058
CsaERF-39 CsaV3_7G008630.1 258 28.44 8.71 60.92 61.01 —0.438
CsaERF-47 CsaV3_5G034270.1 309 34.68 4.73 70.05 55.60 —0.838
CsaERF-48 CsaV3_3G011230.1 162 18.42 9.95 53.11 48.89 -1.075
CsaERF-49 CsaV3_6G003510.1 318 35.48 4.52 59.43 69.94 —0.668
ERF (B2) CsaERF-50 CsaV3_1G006600.1 336 38.59 5.41 54.87 62.98 —0.786
CsaERF-51 CsaV3_3G014920.1 225 25.20 7.70 42.70 86.62 -0.560
CsaERF-52 CsaV3_6G022740.1 231 25.88 7.57 56.70 65.54 —0.659
CsaERF-53 CsaV3_6G023790.1 237 26.35 6.66 54.30 66.75 —0.650
CsaERF-54 CsaV3_4G000990.1 272 30.87 5.33 46.60 62.76 —0.816
CsaERF-55 CsaV3_3G030950.1 370 40.88 5.54 43.85 48.32 —0.834
CsaERF-56 CsaV3_7G034050.1 389 43.26 4.95 36.07 59.23 —0.726
CsaERF-57 CsaV3_5G004900.1 235 25.88 8.40 65.33 70.55 —0.555
CsaERF-58 CsaV3_3G002470.1 344 38.97 5.46 55.92 73.87 —0.526
CsaERF-59 CsaV3_5G004890.1 155 17.84 8.86 72.24 51.68 —-1.130
CsaERF-60 CsaV3_4G004210.1 194 21.59 8.55 49.93 61.96 —0.685
CsaERF-61 CsaV3_3G012180.1 149 16.67 9.24 44.41 55.03 -1.017
CsaERF-62 CsaV3_3G007190.1 128 14.44 9.75 56.87 67.97 —0.867
CsaERF-63 CsaV3_3G007180.1 144 15.89 8.61 46.40 63.89 -0.719
CsaERF-64 CsaV3_5G004600.1 250 27.28 8.33 51.93 75.24 —0.292
ERF (B3) CsaERF-65 CsaV3_3G002460.1 325 35.36 6.25 61.14 75.60 —-0.150
CsaERF-66 CsaV3_6G050570.1 281 31.81 5.55 49.10 69.79 —0.635
CsaERF-67 CsaV3_6G050560.1 196 20.93 9.33 49.54 64.44 —0.493
CsaERF-68 CsaV3_2G012880.1 154 16.90 9.55 65.77 69.74 —0.552
CsaERF-69 CsaV3_3G012190.1 133 15.11 591 59.05 54.36 —0.968
CsaERF-70 CsaV3_3G022370.1 218 24.63 5.45 59.58 74.27 —0.433
CsaERF-71 CsaV3_2G012870.1 228 25.89 5.11 59.40 65.44 —0.829
CsaERF-72 CsaV3_7G027380.1 231 26.70 4.86 74.15 73.33 —0.495
CsaERF-73 CsaV3_3G012170.1 228 25.04 4.88 59.50 68.90 —0.520
CsaRAV-1 CsaV3_1G028810.1 339 38.83 8.93 41.58 64.99 —0.695
CsaRAV-2 CsaV3_1G042340.1 356 41.48 8.11 50.33 68.48 —-0.798
RAV CsaRAV-3 CsaV3_5G023010.1 317 35.57 9.30 4438 74.42 —0.572
CsaRAV-4 CsaV3_5G034010.1 344 38.21 9.18 38.47 69.97 —0.661
CsaRAV-5 CsaV3_7G032030.1 183 20.25 10.45 43.05 66.12 —0.573
Soloist CsaSoloist-1 CsaV3_7G026330.1 231 26.47 9.67 60.72 70.13 —0.813
CsaSoloist-2  CsaV3_3G030040.1 199 23.08 9.20 53.35 70.05 —0.752
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Fig. 1 Molecular phylogenetic tree of the CsaAP2/ERF protein
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Fig. 2 Chromosomal localization of Csa4P2/ERF gene
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Fig. 3 Conservative motifs and gene structure of CsaAP2/ERF gene family
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Note: Biological processes only show the top 22 entries.
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Fig. 4 GO functional enrichment analysis of CsaAP2/ERF genes
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Fig. 5 Analysis of CsaAP2/ERF protein interactions (a) and its GO function enrichment (b) and KEEG pathway enrichment (c)
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Fig. 7 Interspecies colinearity analysis of the Csa4AP2/ERF gene family
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