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摘要：为研究小麦 UDP-葡萄糖基转移酶 7（UDP-glycosyltransferase 7，TaUGT7）的抗赤霉病功能，

利用DNAMAN 6.0软件对TaUGT7及其同源蛋白进行序列比对，应用实时荧光定量PCR（quantita‐

tive real-time PCR，qRT-PCR）技术分析经赤霉菌 Fusarium graminearum 和脱氧雪腐镰刀菌烯醇

（deoxynivalenol，DON）处理后的苏麦3号小穗中TaUGT7基因的表达特征，利用基因枪在洋葱表皮

细胞瞬时表达 TaUGT7-eGFP 进行亚细胞定位，采用农杆菌介导法在小麦品种 Fielder 中过量表达

TaUGT7基因并进行赤霉病抗性鉴定。结果表明，TaUGT7在氨基酸序列上与已知赤霉病抗性相关

UGT相似性较低；TaUGT7在赤霉菌接种24 h后开始被诱导表达，在DON处理2 h后逐步被诱导表

达；TaUGT7蛋白亚细胞定位于细胞膜和细胞核中；qRT-PCR检测发现，TaUGT7在8株独立的过表

达转基因株系中均有不同程度的上调表达；与野生型对照相比，过表达株系 TaUGT7-395 和

TaUGT7-457 中的平均病小穗率显著下降。表明 TaUGT7 可以被赤霉菌和 DON 诱导表达，并在小

麦抗赤霉病过程中发挥作用。
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Abstract: To clarify the function of UDP-glycosyltransferase 7 (TaUGT7) in resistance to Fusarium

head blight (FHB) in wheat, homologous analysis was conducted using DNAMAN 6.0 software, and

the expression patterns of TaUGT7 in wheat spikelets were analyzed with quantitative real-time PCR

(qRT-PCR) in response to Fusarium graminearum and deoxynivalenol (DON). The TaUGT7-eGFP was

delivered into onion epidermal cells via gene gun bombardment to determine its subcellular localiza‐

tion. TaUGT7 gene was overexpressed in wheat variety Fielder using the Agrobacterium-mediated meth‐

od to investigate its role in resistance to FHB. The results showed that TaUGT7 shared a low similarity
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with those UGT proteins previously reported to contribute to FHB resistance at the amino acid level.

TaUGT7 was distributed throughout cells including cell membrane and nuclei. Eight independent trans‐

genic overexpression lines were obtained, all of which were up-regulated in different degrees by qRT-

PCR detection. In compared with the wild-type control, the proportion of symptomatic spikelets de‐

creased significantly in the overexpression lines TaUGT7-395 and TaUGT7-457. Transcript of TaUGT7

was induced after F. graminearum or DON inoculation, and TaUGT7 overexpression in wheat showed

improved resistance to Fusarium spread.
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小麦赤霉病是严重影响小麦及谷物生产的世界

性真菌病害，该病害主要由禾谷镰刀菌复合种Fu‐

sarium graminearum complex引起，也是危害我国小

麦产业发展的主要病害之一（马鸿翔和陆维忠，2010；

陈云等，2017；张昊和陈万权，2022）。由于气候变暖

和耕作制度改变等因素，我国小麦赤霉病流行区域

已从长江中下游麦区扩展至黄淮麦区。据统计，近

年来我国小麦赤霉病年均发生面积约520万hm2，约

占小麦种植面积的 20%，对小麦安全生产构成了严

重威胁（马忠华等，2020）。

赤霉病严重影响小麦产量，一般流行年份引起

10%~30%的产量损失，大流行年份可导致部分田块

绝收（程顺和等，2012）。禾谷镰刀菌还会产生多种

真菌毒素，这些毒素污染小麦籽粒，严重威胁人畜健

康（马玉彤等，2019），脱氧雪腐镰刀菌烯醇（de‐

oxynivalenol，DON）是最主要的真菌毒素之一，俗称

呕吐毒素，可产生神经、生殖及免疫毒性，也是癌症

的诱导剂（许伟等，2016）。DON在禾谷镰刀菌的侵

染、致病和定殖过程中起着重要作用（康振生等，

2004）。Desiardins et al.（1996）研究表明，参与DON

合成的关键基因Tri5突变后，突变菌株虽然仍可侵

染小穗，但其扩展能力显著下降，而添加DON毒素

可使不产毒菌株在宿主体内扩展或提高产毒菌株在

宿主体内的扩展速度（俞刚等，2003）。如果植物本

身能够使毒素毒性丧失或减弱，则可以有效阻止

病原菌在体内扩展（Li et al.，2015）。因此，可以通过降

解或降低DON的毒性来提高植物对赤霉病的抗性。

植物UDP-葡萄糖基转移酶（UDP-glycosyltrans‐

ferase，UGT）属于糖基转移酶大家族中的家族 1，该

家族蛋白特征是在C端有一个由 44个氨基酸组成

的植物次生产物糖基转移酶（plant secondary prod‐

uct glycosyltransferase，PSPG）结构域。目前已鉴定

出多个UGT成员，其可以通过糖基化DON毒素而

提高植物对赤霉病的抗性。AtUGT73C5（DOGT1）

是植物中第1个被鉴定可以将DON转化为DON-3-

葡萄糖苷的糖基转移酶，将 DOGT1 转入酵母 Sac‐

charomyces cerevisiae 和拟南芥中均能提高二者对

DON的抗性（Poppenberger et al.，2003）。在酵母中

异源表达并筛选得到了能使 DON去毒化的大麦

UGT基因HvUGT13248，将该基因转入拟南芥和小

麦中均可提高转基因材料对赤霉病的抗性（Schwei‐

ger et al.，2010；Shin et al.，2012；Li et al.，2015）。在

大麦中过量表达的 HvUGT-10W1 基因可以提高大

麦对赤霉病的抗性（Xing et al.，2017）。在二穗短柄

草中也鉴定出 2个对DON具有解毒活性的UGT基

因（Schweiger et al.，2013；Pasquet et al.，2016）。目

前在小麦中仅鉴定出6个与赤霉病抗性相关的UGT

基因，即 TaUGT1 和 TaUGT2（林凡云等，2008）、

TaUGT3（Ma et al.，2010；Xing et al.，2018）、TaUGT4

（Ma et al.，2015）、TaUGT5（Zhao et al.，2018）及

TaUGT6（He et al.，2020）等，其中 TaUGT3、TaUGT5

和 TaUGT6 在拟南芥和小麦中过量表达均能提高

宿主对赤霉病的抗性。

为深入挖掘并解析UGT基因提高小麦赤霉病

抗性及调控DON毒素积累的机制，本课题组前期已

系统分析了小麦基因组中UGT家族所有成员的基

因结构和表达特征，并鉴定出多个可能参与赤霉

病抗性的 UGT 基因（He et al.，2018）。本研究选取

基因 TRIAE_CS42_6BL_TGACv1_499376_AA158039

0（TraesCS6B02G362000）命名为TaUGT7，并通过诱

导表达、亚细胞定位及转基因功能验证等进行功能

分析，以进一步阐明其在抗赤霉病中的作用。

1 材料与方法

1.1 材料

供试植物、菌株及质粒：小麦赤霉病高抗品种苏

麦 3号和高感品种Fielder均由本实验室保存；新鲜

洋葱为市场购买；供试赤霉菌菌株Fg0609以及质粒

pA7-eGFP和pTCK303均由本实验室保存。

培养基：马铃薯葡萄糖（potato dextrose agar，
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PDA）固体培养基由200 g马铃薯、20 g葡萄糖、15 g

琼脂和 1 000 mL 蒸馏水配制而成；绿豆培养基由

40 g绿豆、1 000 mL蒸馏水配制而成；高渗培养基由

73 g山梨糖醇、73 g D-甘露醇、8.8 g MS（Murashige

and Skoog）、0.7 g琼脂、400 mL蒸馏水配制而成。

试剂：植物基因组DNA提取试剂盒，南京翼飞

雪生物科技有限公司；植物总RNA提取试剂盒Pro‐

mega SV total RNA isolation system，美国 Promega

公 司 ；DNA Marker DL2000、PrimeScriptTM II 1st

strand cDNA Synthesis Kit、实时荧光定量 PCR TB

Green Premix SYBR，宝生物工程（大连）有限公司；

2×Phanta Max Master Mix、质粒小量抽取试剂盒、

DNA胶回收纯化试剂盒，南京诺唯赞生物科技股份

有限公司；MS、琼脂，西格玛奥德里奇（上海）贸易有

限公司；T载体、T4 DNA连接酶、DON毒素、山梨糖

醇、D-甘露醇，生工生物工程（上海）股份有限公司；

农杆菌 Agrobacterium tumefaciens EHA105 感受态

细胞和大肠杆菌Escherichia coli DH5α感受态细胞，

上海唯地生物技术有限公司；Xho I、Sal I、Kpn I 和

Spe I限制性内切酶，纽英伦生物技术（北京）有限公

司；其他试剂均为国产分析纯。

仪器：MiniAmpTM Plus Thermal Cycler、Nanodrop

2000，美国 Thermo Fisher Scientific 公司；Light Cy‐

cle96实时荧光定量PCR仪，瑞士Roche公司；Tanon-

3500凝胶成像分析系统，上海天能科技有限公司；Al‐

legra 30R台式冷冻离心机，美国Beckman公司；Ultra

View VOX转盘式激光共聚焦显微镜，美国Perkin El‐

mer公司；PDS-1000/He发射装置，美国Bio-Rad公司。

1.2 方法

1.2.1 赤霉菌菌液配制

将赤霉菌菌株 Fg0609 转移至 PDA 平板上于

22℃条件下培养3 d后，将菌丝挑入绿豆培养基中，

于 25℃条件下 200 r/min振荡培养 3 d后，用血小球

计数板调整分生孢子浓度至105个/mL备用。

1.2.2 小麦材料处理

苏麦 3号种植于人工气候室，培养条件为 24℃

光照16 h，15℃黑暗8 h，扬花期选取当天开花小穗，

滴注10 µL浓度为105个/mL的赤霉菌分生孢子液或

5 µL浓度为10 mg/L的DON溶液至小穗两侧小花。

待孢子液处理 0、12、24、48、72 h后，DON处理 0、2、

4、8、12和 24 h后分别取小穗至液氮中速冻，-80℃

冰箱贮存备用。

1.2.3 总RNA的提取、cDNA的合成和qRT-PCR

使用 Promega SV total RNA isolation system 试

剂盒按照说明书提取上述处理小穗的总 RNA，用

PrimeScriptTM II 1st strand cDNA Synthesis Kit 按照

说明书操作合成 cDNA。以小麦 Tubulin 基因（F：

5'-GTGGAACTGGCTCTGGC-3'/R：5'-CGCTCAAT‐

GTCAAGGGA-3'）为对照，利用 TaUGT7 基因特异

引物（F：5'-AGCTGACGAACGGATATCTT-3'/R：5'-

CGAAGCTGTTGAGGATGAC-3'），以 cDNA 为 模

板进行实时荧光定量 PCR（quantitative real-time

PCR，qRT-PCR）反应，引物均由生工生物工程（上

海）股份有限公司合成。10 µL反应体系：cDNA模

板1 µL、TB Green Premix 5 µL、5 µmol/L正反向引物

各1 µL、无核酸酶水 2 µL；反应程序为：95℃预变

性 30 s；95℃变性5 s，60℃退火20 s，72℃延伸10 s，

扩增45个循环。基因的相对表达量用2−ΔΔCt方法计算

（Livak & Schmittgen，2000）。

1.2.4 TaUGT7的同源序列比对

利用 NCBI 数据库（https://www. ncbi. nlm. nih.

gov/）查找已发表的与赤霉病抗性相关的小麦UGT

蛋白TaUGT1/3（登录号：KAF7028463）（林凡云等，

2008；Ma et al.，2010）、TaUGT2（ 登 录 号 ：

KAF7028467）（林凡云等，2008）、TaUGT4（登录号：

KAF7013447）（Ma et al.，2015）、TaUGT5（登录号：

KAF7007424）（Zhao et al.，2018）、TaUGT6（登录号：

KAF7065420）（He et al.，2020）、拟南芥 UGT 蛋白

DOGT1（登录号：NP_181218）（Poppenberger et al.，

2003）、大 麦 UGT 蛋 白 HvUGT13248（登 录 号 ：

ADC92550）（Schweiger et al.，2010）和二穗短柄草

UGT 蛋白 Bradi5g03300（登录号：XP_010239695）

（Pasquet et al.，2016）的氨基酸序列，使用 DNA‐

MAN 6.0软件进行氨基酸序列比对分析。

1.2.5 TaUGT7亚细胞定位

以苏麦 3号小穗 cDNA为模板，利用引物F：5'-

AACTCGAGATGGGTTCGATCATGACGCC-3'（下

划 线 表 示 Xho I 酶 切 位 点）/R：5'-GCGTCGAC‐

GTTCTTGAGCAGGAGCACGT-3'（下划线表示Sal I

酶切位点）扩增TaUGT7序列。50 µL反应体系：2×

Phanta Max Buffer 25 µL、cDNA模板2 µL、10 µmol/L

上下游引物各 2 µL、无核酸酶水 19 µL。反应程序

为：95℃ 预变性 30 s；95℃变性 15 s，60℃退火 15 s，

72℃延伸 40 s，扩增 36 个循环。用 Xho I 和 Sal I 同

时酶切PCR扩增片段和pA7-GFP质粒，分别回收片

段和载体后连接转化至感受态细胞 DH5α，筛选含

有 pA7-TaUGT7-eGFP质粒的阳性菌株送至生工生

物工程（上海）股份有限公司测序，序列正确的菌株
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用质粒小量抽取试剂盒抽提质粒备用。选取新鲜洋

葱置于高渗培养基中培养 4 h。将金粉置于含有

70% 乙醇的离心管中充分涡旋，静置15 min，离心去

上清液，重复3次后转入1 mL无菌50%甘油中备用。

取金粉、质粒、2.5 mol/L CaCl2、0.1 mol/L亚精胺混合

涡旋 1 min，冰浴 1 min，重复 10 次后冰浴 30 min。

以 pA7-eGFP表达载体为对照。离心去上清液后用

无水乙醇重悬颗粒，随后取 10 µL 放至大膜中心，

并将微粒子弹载体及阻挡网（小膜）装入发射装

置，1 100~1 300 psi氦气压力下轰击。轰击后的洋

葱放至高渗培养基上培养10 h后用激光共聚焦显微

镜进行观察并拍照。

1.2.6 小麦遗传转化

以苏麦 3号小穗 cDNA为模板，利用引物F：5'-

GGGGTACCATGGGTTCGATCATGACGCC-3'（下

划线表示 Kpn I 酶切位点）和 R：5'-GGACTAGT‐

GTTCTTGAGCAGGAGCACGT-3'（下 划 线 表 示

Spe I 酶切位点）扩增 TaUGT7 序列。扩增程序为：

95℃ 预变性 1 min，95℃变性 15 s，60℃退火 15 s，

72℃延伸 40 s，扩增 36个循环；最后 72℃充分延伸

5 min。扩增片段连接T载体，送生工生物工程（上

海）股份有限公司测序。用Kpn I和 Spe I同时酶切

含有目的片段的T载体和 pTCK303，分别回收片段

和载体后连接，构建用于稳定转化的载体pTCK303-

TaUGT7（潮霉素抗性）。将载体转化至农杆菌菌株

EHA105，采用农杆菌介导法侵染授粉 14~16 d的小

麦Fielder品种幼胚，通过筛选、分化、再生等步骤获

得过量表达 TaUGT7 基因的转基因植株（Zhang et

al.，2018）。以上述转基因植株DNA为模板，利用潮

霉 素 特 异 引 物（F：5'-CTCCATACAAGCCAAC‐

CACG-3'/R：5'-GGAAGTGCTTGACATTGGGG-3'）

进行 PCR扩增，扩增程序同上，鉴定阳性转基因植

株。取阳性转基因植株小穗提取RNA并反转录为

cDNA，以 TaUGT7 基因特异引物按照方法 1.2.3 进

行 qRT-PCR检测，以确定转基因材料中 TaUGT7的

表达量，检测体系及反应程序同1.2.3。T3代独立转

基因株系 TaUGT7-395、TaUGT7-457 及 Fielder（对

照）种植于温室（自然光照条件），并在成熟期对株

高、穗数、穗粒数、穗长等农艺性状进行调查，各株系

分别调查8株。

1.2.7 穗部抗赤霉病鉴定

采用单花滴注法，于人工气候室（24℃光照16 h，

15℃黑暗8 h）和温室条件（自然光照条件）下分别对

TaUGT7-395 和 TaUGT7-457 及 Fielder（对照）进行

赤霉病抗扩展性鉴定（Zhang et al.，2004）。选择当

天开花麦穗中上部的 1 个小穗接种 10 µL 浓度为

105 个/mL的赤霉菌分生孢子液，每个株系接种 10~

20个麦穗，并套袋保湿3d。然后分别于人工气候室

种植条件和温室种植条件进行培养，人工气候室种

植条件下设定气候室保持70%湿度，温室种植条件下

每天人工弥雾保湿2次。分别于接种后 7、11、15和

21 d统计发病小穗数。以病小穗率为指标评价赤霉

病抗性水平，病小穗率=发病小穗数/总小穗数×100%。

1.3 数据分析

试验数据采用SPSS 20.0软件进行统计分析，采

用Tukey法进行差异显著性检验。

2 结果与分析

2.1 TaUGT7同源序列比对

比对分析结果表明，TaUGT7 的氨基酸序列与

与 TaUGT1/3、TaUGT2、TaUGT4、TaUGT5、TaUGT6、

DOGT1、HvUGT13248和Bradi5g03300序列的相似

性均较低，分别为 28.7%、27.55%、21.68%、23.87%、

25.08%、26.33%、27.27%和 23.17%（图 1）。TaUGT7

仍然含有由 40个氨基酸组成的PSPG结构域，并且

这一区段与其他UGT相似性较高（图1）。

2.2 TaUGT7受赤霉菌和DON诱导表达分析

TaUGT7表达模式的分析结果表明，苏麦3号小

穗在接种赤霉菌后 0、12、24、48 和 72 h，TaUGT7 在

赤霉菌侵染 24 h后开始被大量诱导表达，72 h后诱

导表达水平有所降低（图2-A）。用DON处理苏麦3号

小穗，TaUGT7 在 DON 处理 2 h 后即开始被诱导表

达，之后表达量逐步升高，处理 12 h 后表达量达

到最高，随后逐渐下降（图 2-B）。

2.3 TaUGT7亚细胞定位

采用基因枪法将 pA7-TaUGT7-eGFP 和 pA7-

eGFP表达载体分别转化到洋葱表皮细胞进行瞬时

表达，通过激光共聚焦扫描显微镜观察发现，

TaUGT7与对照GFP具有相同的亚细胞定位，均在

细胞膜和细胞核中有绿色荧光信号产生，表明

TaUGT7分布于质膜和细胞核中（图3）。

2.4 小麦TaUGT7转基因株系的获得与表达分析

利用农杆菌介导的幼胚转化法将 pTCK303-

TaUGT7转入 Fielder品种中，以潮霉素特异性引物

进行PCR扩增检测，共获得8株独立的转基因株系，

分 别 为 TaUGT7-395、TaUGT7-416、TaUGT7-431、

TaUGT7-457、TaUGT7-472、TaUGT7-483、TaUGT7-

490 和 TaUGT7-505（图 4-A）。TaUGT7 在转基因株

系中的表达水平测定结果显示，与受体品种Fielder
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相比，TaUGT7在8个转基因株系中都有不同程度的 上调表达（图4-B）。

黑色框部分为PSPG结构域；黑色、深灰色和灰色背景分别代表序列同源性为100%、≥75%和≥50%；省略号表示比对过程中

无法匹配的占位符。Black box: PSPG domain; the black, dark gray and gray backgrounds represent the sequence homology

is 100%, ≥75% and ≥50%, respectively; the ellipsis indicates the unmatched placeholder generated by the alignment process.

图1 TaUGT7与植物中其他赤霉病抗性相关UGT氨基酸序列比较

Fig. 1 Alignment of the amino acid sequences of TaUGT6 and the UGTs previously reported to contribute to FHB resistance

图2 TaUGT7在苏麦3号中受赤霉菌（A）和DON（B）诱导表达

Fig. 2 Expression of TaUGT7 was induced in the wheat cultivar Sumai 3 treated with Fusarium graminearum (A) and DON (B)

图中数据为平均数±标准差。不同小写字母表示经Tukey法检验差异显著（P<0.05）。Data are mean±SE. Different lower‐

case letters indicate significant difference level by Tukey’s test (P<0.05).
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图3 TaUGT7在洋葱表皮的亚细胞定位分析

Fig. 3 Subcellular localization of TaUGT7 in

onion epidermal cells

A：TaUGT7转基因植株潮霉素基因检测；1~8分别为转

基因株系 TaUGT7-395、TaUGT7-416、TaUGT7-431、Ta-

UGT7-457、TaUGT7-472、TaUGT7-483、TaUGT7-490、

TaUGT7-505；9：Fielder。 B：8个转基因株系中TaUGT7

表达分析。A: Amplification of hygromycin coding gene

in TaUGT7 overexpression transgenic plants; 1-8: TaUGT7-

395, TaUGT7-416, TaUGT7-431, TaUGT7-457, TaUGT7-

472, TaUGT7-483, TaUGT7-49, TaUGT7-505; 9: Fielder. B:

The expression level of TaUGT7 in eight transgenic lines.

图4 小麦TaUGT7转基因植株检测与表达分析

Fig. 4 Verification and expression level analysis in the

TaUGT7 overexpression transgenic lines

图中数据为平均数±标准差。不同字母表示经Tukey法

检验差异显著（P<0.05）。Data are mean±SE. Different low‐

ercase letters indicate significant difference by Tukey’s test (P<

0.05).

2.5 过量表达TaUGT7提高小麦赤霉病抗性

接种赤霉菌7 d后，过表达株系TaUGT7-395和

TaUGT7-457 的病小穗率与对照无显著差异（图 5-

A~B），但是过表达株系的接种小穗发病症状较轻

（图 5-C）。赤霉菌侵染 11 d至 15 d时，TaUGT7-395

和TaUGT7-457的病小穗率均显著降低。接种赤霉

菌 15 d 后，人工气候室种植条件下 TaUGT7-395 和

TaUGT7-457的病小穗率分别为 51.6%和 42.8%，与

对照分别显著下降了 11.9%和 20.7%；温室种植条

件下，TaUGT7-395和TaUGT7-457的病小穗率分别

为16.9%和27.6%，分别较对照显著下降了19.3%和

8.6%（图5-A~B）。

2.6 过量表达TaUGT7对作物农艺性状的影响

过表达株系 TaUGT7-395 和 TaUGT7-457 的株

高、穗数、穗粒数、穗长与对照之间均无显著差异，表

明过量表达TaUGT7基因对转基因植株的农艺性状

无影响（图6）。

3 讨论

赤霉菌产生的毒素会引起细胞程序性死亡，对

小麦组织造成损害，进而促进赤霉病在寄主体内扩

展。而小麦会产生脱毒相关蛋白，通过细胞膜转运、

修饰毒素或其靶点以阻止毒素与靶点结合，或直接

干扰下游信号传导通路，从而达到抵御或减弱这些

有害物质所产生的危害，产生赤霉病抗性（Li et al.，

2017）。例如近期报道的来源于长穗偃麦草的小麦

赤霉病基因Fhb7，其编码一个谷胱甘肽 S-转移酶，

通过催化谷胱甘肽与DON等毒素的结合而降低其

毒性，从而使小麦获得对多种镰刀菌属病原菌的抗

性（Wang et al.，2020）。植物中的UGT家族成员可

以通过糖基化DON等毒素来降低毒性以提高植物

对赤霉病的抗性，挖掘新的抗赤霉病UGT基因，可

以为赤霉病抗病育种提供新的基因资源和材料。

本研究结果显示，TaUGT7 和目前已发表的与

赤霉病抗性相关的UGT在氨基酸序列上相似性较

低，与 TaUGT1 和 TaUGT3 的相似性最高也仅为

28.7%，表明TaUGT7是一个新基因。而TaUGT1和

TaUGT3 虽由不同团队发现并命名（林凡云等，

2008；Ma et al.，2010），但两者氨基酸序列完全一

致，应属同一基因。研究表明，参与赤霉病抗性的

UGT基因通常都会受到赤霉菌或DON的诱导表达

（Schweiger et al.，2013；Xing et al.，2017；He et al.，

2020）。这些基因的诱导表达在赤霉病抗性中可能

有两个方面的作用，一方面是通过大量编码糖基转

移酶快速降低DON的毒性，进而限制或减弱赤霉病

菌的扩展，另一方面是通过调节抗性基因如 TaN‐

PR1、TaPR3 等进而调控寄主对赤霉病的抗性反应

（Ma et al.，2015；He et al.，2020）。本研究发现，

TaUGT7 在小穗发育的早期阶段表达量很低，但在

接种赤霉菌24 h后开始受到诱导表达，此时赤霉菌

在小穗内外稃内表面迅速生长扩展并产生 DON，
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TaUGT7 过量表达可通过快速糖基化 DON 而降低

赤霉菌的扩展。用DON处理小穗，在 2 h后便观察

到TaUGT7的诱导表达，也表明TaUGT7可能会参与

降低或解除DON对植物危害的反应。植物UGT具

有不同的亚细胞定位，通过在洋葱表皮细胞瞬时转

化发现TaUGT7定位在质膜和细胞核上，与TaUGT3

和 TaUGT6 的亚细胞定位一致（Ma et al.，2010；He

et al.，2020），与 TaUGT4 和 TaUGT5 仅定位在质膜

不同（Ma et al.，2015；Zhao et al.，2018）。TaUGT7在

细胞膜中存在，可能在抑制细胞膜结合DON或通过

延缓真菌定殖来提高对DON的耐受性方面起作用

（Ma et al.，2010；Zhao et al.，2018）。与 TaUGT6 一

样，TaUGT7定位于细胞核的功能尚不清楚，需要进

一步研究来确定是因为TaUGT7增加解毒导致更多

的核糖体活性，进而诱导防御转录子表达来参与赤

霉病抗性，还是因为TaUGT7影响或直接互作于细

胞核中其他蛋白质来实现赤霉病抗性或其他过程

（He et al.，2020）。

A~B：过量表达株系TaUGT7-395和TaUGT7-457在人工气候室种植条件下和温室种植条件下的病小穗率；C：对照Fielder、

TaUGT7-395和TaUGT7-457在温室种植条件下接种7、11、15和21 d后典型症状。A-B: Statistical analysis of the proportion

of symptomatic spikelet after F. graminearum inoculation between Fielder and the transgenic lines planting in artificial climate

chamber and greenhouse; C: photograph showing typical symptom in spikes of Fielder and the transgenic line TaUGT7-395 and

TaUGT7-457 at 7, 11, 15, 21 days after F. graminearum inoculation.

图5 小麦TaUGT7过量表达提高对赤霉病的抗性

Fig. 5 TaUGT7 overexpression in wheat enhances resistance to head blight caused by Fusarium graminearum

图中数据为平均数±标准差。*表示转基因株系与对照之间经Tukey法检验差异显著（P<0.05）。Data are mean±SE. * indi‐

cates significant difference between CK and the transgenic lines by Tukey’s test (P<0.05).

将 大 麦 HvUGT13248 及 其 同 源 基 因 Bra‐

di5g03300引入到小麦中可以提高小麦对赤霉病的

抗性（Li et al.，2015；Pasquet et al.，2016；Gatti et al.，

2019）。小麦中的TaUGT3、TaUGT5和TaUGT6三个

UGT基因即已分别被导入到小麦中，证实它们在抗

赤霉病中具有重要作用（Xing et al.，2018；Zhao et

al.，2018；He et al.，2020）。为了进一步探讨TaUGT7

在抗赤霉病中的功能，本研究将 TaUGT7通过农杆

菌介导法转入至赤霉病高感品种 Fielder 中进行过

量表达。与野生型对照相比，过表达植株小穗在接

种赤霉菌第 7天时具有较弱的赤霉病发病表型，接

种后15 d病小穗发生率显著降低，但在株高、穗数、
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穗粒数、穗长等性状上无显著差异，没有对植株的

农艺性状产生不良影响。本研究结果表明，

TaUGT7受病原菌和DON毒素诱导表达，可以抑制

赤霉病的扩展，降低DON毒性，为小麦赤霉病抗性

育种提供了新的基因资源，有助于创制抗赤霉病新

材料。

图6 小麦TaUGT7过量表达植株株高（A）、穗数（B）、穗粒数（C）和穗长（D）的检测

Fig. 6 Plant height (A), number of spikes (B), grain number per spike (C) and spike length (D) of

the TaUGT7 overexpression transgenic plants

图中数据为平均数±标准差。不同处理间经Tukey法检验均无显著差异（P>0.05）。Data are mean±SE. No significant dif‐

ference are found among different treatments by Tukey’s test (P>0.05).
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