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小麦 TaACO1基因克隆及对生物和非生物胁迫的响应
李 民，石 娜

（周口职业技术学院，河南  周口  466000）

摘 要：基因 ACO1 是植物乙烯合成的关键基因。为分析小麦中 TaACO1 同源基因对必需元素和白粉病的响

应模式，以水稻和拟南芥 ACO1 蛋白序列为基础，通过序列比对和分子克隆获得了小麦 TaACO1 同源基因序

列，并分析了其在高硼、低硼、缺磷和白粉病条件下的表达模式。结果表明，小麦基因组中共有 6 个 TaACO1 同

源 基 因 ，均 位 于 第 5 同 源 群 ，分 别 命 名 为 TaACO1-5A1、TaACO1-5A2、TaACO1-5B1、TaACO1-5B2、
TaACO1-5D1、TaACO1-5D2。6 个 TaACO1 基因均含有 2 个外显子和 1 个内含子，编码的蛋白均为疏水性蛋

白，预测定位于细胞质；6 个 TaACO1 基因在叶片和茎中高表达，而在根和籽粒中低表达。缺磷处理后，6 个

TaACO1 基因的表达在根中受到抑制而在幼苗中受到诱导。不同浓度硼处理后，TaACO1-5A1、TaACO1-
5A2 在根和幼苗中均受高浓度硼和低浓度硼诱导，TaACO1-5B1、TaACO1-5B2、TaACO1-5D1 和 TaACO1-
5D2 在根中均受低浓度硼诱导，而在幼苗中受高、低浓度硼诱导。白粉病菌接种后 6 h 和 24 h，TaACO1-5D1 和

TaACO1-5D2 表达量显著增加。综上，小麦不同 TaACO1 基因参与缺磷、高浓度硼和低浓度硼响应，而且

TaACO1-5D1 和 TaACO1-5D2 还可能参与抵抗白粉病。
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Cloning of TaACO1 Gene in Wheat and Its Responses to Biotic and Abiotic Stress
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Abstract：ACO1 gene plays important roles in the synthesis of ethylene in plants. In this study, in order to analyze the 
response pattern TaACO1 homologous genes in wheat to essential elements and powdery mildew stress, in this study, based 
on the ACO1 protein sequences in rice and Arabidopsis thaliana, the homologous gene sequence of wheat TaACO1 was 
obtained through sequence alignment and molecular cloning, and its expression patterns under the conditions of high boron, low 
boron, phosphorus deficiency, and powdery mildew were analyzed. The results showed that six TaACO1 homologous genes 
were in the wheat genome and all of them were in the fifth homologous group, they were named TaACO1-5A1, TaACO1-
5A2, TaACO1-5B1, TaACO1-5B2, TaACO1-5D1, and TaACO1-5D2, respectively. Each TaACO1 gene possessed two 
exons and one intron. The proteins encoded by the genes were hydrophobic and predicted to be located in cytoplasm. The six 
TaACO1 genes were highly expressed in leaves and stems, but low in roots and grains. After phosphorus starvation treatment, 
the expression of six TaACO1 genes were induced in seedlings but suppressed in roots. After the treatments with different 
concentrations of boron, expression of TaACO1-5A1 and TaACO1-5A2 were induced by high concentration of boron and 
low concentration of boron in roots and seedlings. Expression of TaACO1-5B1, TaACO1-5B2, TaACO1-5D1, and 
TaACO1-5D2 were induced by low concentration of boron in roots, while induced by high and low concentration of boron in 
seedlings. Moreover, after infection by powdery mildew for 6h and 24h, the expression of TaACO1-5D1 and TaACO1-5D2 
was significantly increased. In conclusion, different TaACO1 genes in wheat participated in the response to phosphorus 
starvation, high or low concentration of boron stress, and TaACO1-5D1 and TaACO1-5D2 might participate in defense 
powdery mildew.

收 稿 日 期 ：2024-11-28
基 金 项 目 ：河南省科技攻关项目（232102110239）
作 者 简 介 ：李　民，副教授，主要从事小麦遗传育种研究，E-mail：liying6067695@163.com

李民，石娜 . 小麦 TaACO1基因克隆及对生物和非生物胁迫的响应[J]. 山西农业科学，2025，53（2）：142-150. 
LI M，SHI N. Cloning of TaACO1 gene in wheat and its responses to biotic and abiotic stress[J]. Journal of Shanxi Agricultural Sci⁃
ences，2025，53（2）：142-150.
doidoi:10.3969/j.issn.1002-2481.2025.02.17

··142



山西农业科学  2025 年第  53 卷第  2 期

Keywords：ethylene; TaACO1 gene; expression pattern; phosphorus starvation treatment; boron treatment; powdery mildew

小麦是我国最重要的粮食作物之一，通过遗

传改良提升其对不良环境的适应性是提高小麦产

量的有效途径。乙烯广泛参与植物胁迫响应 [1-3]。

水渍胁迫下，喷施乙烯可以提高孕穗期小麦籽粒

氮含量，降低水渍对产量的影响 [4]。低氧条件下，

乙烯通过调控根系通气组织，促进根系发育 [5]。

有关植物体内乙烯合成途径已有较多报道[6-7]。

ACC 合 成 酶（1-aminocyclopropane-1-carboxylate
（ACC）synthase，ACS）和 ACC 氧化酶（1-aminocy⁃
clopropane-1-carboxylic acid oxidase，ACO）是调控

乙烯合成的关键酶。ACS是乙烯合成第 1步的关键

酶，而 ACO 则负责催化 ACC 转化为乙烯[8]。生物

和非生物胁迫可以诱导 ACO基因的表达，从而启动

乙烯合成[9]。ACO 属于非血红素加氧酶超家族，由

分散的多基因家族编码，且其表达受环境影响显

著[10]。ACO 基因的克隆及对胁迫的响应已被广泛

报道[11-14]。KESAWAT等[15]研究发现，在小麦中，共

有15个TaACO基因，其中，冷胁迫处理下，TaACO5、
TaACO10、TaACO12 表达量显著增加，热胁迫 6 h
后，TaACO6、TaACO7、TaACO14、TaACO15 表

达 量 显 著 增 加 ，而 在 干 旱 胁 迫 下 ，TaACO14、
TaACO15的表达量显著增加，表明不同 TaACO 基

因的功能可能存在差异。LUO 等[16]研究发现，在缺

水条件下，TaACO 基因表达量增加。水稻受水淹

后 OsACO1 转录水平和酶活性随着水淹深度的增

加而增加 [17]。大麦中含有 2 个 ACO1 的同源基因，

而在拟南芥和玉米中均存在 2 种类型的 ACO1 同

源基因[18-19]。CHEN 等[20]在小麦高产品种 JN177中

克隆了 1 个 ACO1 同源基因 TaACO1，将其转化拟

南芥之后发现，增加了拟南芥的盐胁迫耐受能力。

目前，对小麦中 ACO1 同源基因对必需元素

以及白粉病胁迫响应的研究还鲜有报道。因此，

本研究以水稻 OsACO1 和拟南芥 AtACO1 蛋白序

列为基础，在小麦基因组中鉴定并克隆了 ACO1
的同源基因，分析了其基因结构和表达模式，以确

定生物（白粉病）和非生物胁迫（高硼和低硼）下不

同 TaACO1 基因的表达模式，旨在为进一步研究

其功能提供参考。

1　  材料和方法

1. 1　试验材料

试验所用小麦百农矮抗 58 由河南科技学院小

麦中心提供。mRNA 提取试剂、逆转录试剂盒、

DNA 回收试剂盒、T4 DNA 连接酶、感受态细胞均

从 Takara 公司购买。荧光定量使用染料为 SYB⁃
Rgreen （Takara），qRT-PCR 分析仪器型号为 ABI 
ViiA7（美国应用生物系统公司）。

1.2　试验方法

1.2.1　硼处理和白粉病接种方法　高硼（1 mmol/L）
和低硼（20 nmol/L）处理是将小麦种子发芽 5 d
后 ，移 植 于 2 L 的 黑 色 塑 料 瓶 中 ，分 别 用 含 有

20 nmol/L 和 1、0 mmol/L（对照）硼酸的霍格兰德

培养液培养 7 d，每个处理设置 3 次重复 [21]。人工

气候箱条件光照/黑暗为 16 h/8 h，温度为 20~
25 ℃，相对湿度为 60%~70%。将处理后的小麦

幼苗组织进行转录组测序。

白粉病接种方法参考 ZHANG 等 [22]的方法。

选取饱满一致的种子进行水培萌发，温度 22 °C，光

照条件光照/黑暗为 16 h/8 h，生长至一叶一心时

进行接种。首先用水雾将叶片喷湿，然后用带有

白粉包子的繁菌苗进行充分均匀地摩擦。

1.2.2　 TaACO1 鉴定及生物信息分析　以水稻

OsACO1（LOC_Os09g27820.1）和拟南芥 AtACO1
（AT2G19590.1）蛋白序列为基础，在小麦多组学

网站（http://wheatomics.sdau.edu.cn/）中进行序列

比对，获得小麦 ACO1 同源基因的蛋白和基因组

序列。参照韦春等 [23]和王作日等 [24]生物信息预测

方法，利用 MEGA11 构建蛋白序列进化树；利用

ProtParam 和 ProtScale 分别对蛋白质的基本理化

性质和蛋白亲疏水性进行分析；利用在线软件

GSDS（http://gsds. cbi. pku. edu. cn/) 分 析 基 因 结

构 ；利 用 MEME（https://meme-suite. org/meme/
tools/meme）分析小麦 TaACO1 蛋白的保守基序，

并利用 Pfam（http://pfam.xfam.org/search）进行结

构域功能注释。

1.2.3　TaACO1 表达模式分析　在小麦多组学网

站（http://wheatomics.sdau.edu.cn/）下载 TaACO1
基因在根、茎、叶、穗和籽粒以及磷元素胁迫的表

达谱数据，利用 Clustvis（https://biit.cs.ut.ee/clust⁃
vis/）构建其表达热图，并分析表达模式。

1.3　TaACO1 基因克隆

利 用 Trizol 的 方 法 提 取 幼 苗 根 和 叶 片 总

mRNA。植物基因组 DNA 提取采用 CTAB 的方

法。引物（表 1）和测序工作由上海生物工程有限
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公司完成。

1.4　qRT-PCR 分析

利用幼苗根和叶片提取总 RNA 并反转录为

cDNA，以 cDNA 为模版进行 qRT-PCR 试验。引

物由北京擎科生物科技股份有限公司合成（表 2）。

扩增程序为：95 °C 预变性 5 min；95 °C 变性 10 s，
60 °C 复性 1 min，40 个循环。以 Actin 为内参，用

2-∆∆Ct计算表达量。

1.5　数据分析

统计分析采用 SPSS 18.0 软件，数据处理采用

Excel 2011，制图使用软件 Origin 2018。

2　  结果与分析

2.1　小麦中 ACO1 同源基因鉴定及理化性质分析

利用 Blast P 软件将水稻 OsACO1 和拟南芥

AtACO1 蛋白序列与小麦全基因组蛋白序列进行

比对分析，共鉴定到 6个小麦 ACO1同源基因，并分

别命名为TaACO1-5A1、TaACO1-5A2、TaACO1-

5B1、TaACO1-5B2、TaACO1-5D1、TaACO1-
5D2（表 3）。这 6 个基因均位于小麦第五同源群，

染色体 5A、5B 和 5D 各有 2 个，位于 5A 染色体上

的 TaACO1-5A1、TaACO1-5A2 编 码 序 列 均 为

957 bp，均编码 319 个氨基酸，位于 5B 染色体上的

TaACO1-5B1、TaACO1-5B2 编 码 序 列 均 为

951 bp，均编码 317 个氨基酸，位于 5D 染色体上的

TaACO1-5D1、TaACO1-5D2 编 码 序 列 分 别 为

951 bp 和 957 bp，分别编码 317、319 个氨基酸。它

们的蛋白等电点变化范围为 5.18~5.48，分子质量

变化范围为 35.50~35.98 ku。

表 1 扩增引物

Tab.1 Primers of gene amplification

引物名称　Primer
TaACO1-G1

TaACO1-G2

TaACO1C

上游引物（5'—3'）　Forward primer(5'-3')
CGAGGCTATAAATTGCACCC
CGAGGCTATAAATTGCACCC

ATGGCATCGACATTGTCATTCCC

下游引物（5'—3'）　Reverse primer(5'-3')
CATAAATTAGCTACCAAACAG
ATCCTATGTGCTATCGTCCTC

CAGTAGCGATGAGGTTGGA

表 2 qRT-PCR引物序列

Tab.2 Primer sequences for qRT-PCR

基因　Gene
Actin

TaACO-5A2

TaACO-5A1

TaACO-5B2

TaACO-5B1

TaACO-5D2

TaACO-5D1

上游引物（5'—3'）　Forword primer(5'-3')
CGAAGCGACATACAATTCCATC
CTACATGAAGCTGTACGTGCG
ACTGGGGATTCTTCCAGGTC
TGAAGCAGTTCGCGTCAGAG

CGCCACAAGTTCGATGACAAG
CTGGGGCTTCTTCCAGGTTC
ACCGCTTAGAAGCAACCCTT

下游引物（5'—3'）　Reverse primer(5'-3')
GAACCTTCCACTGAGAACAACAT
TGTGTGACTTGACACAGTTTTG

CACCCTCTTGTAGTGCCCC
GGCCGAGGTTCTCACAGAG

AGCTTGGTGCTCTGGCTCTC
TCTCCCAGTCCAGGTTCTCC
AGCCAGTGGTCTAGCACGTA

表 3 TaACO1 基因鉴定及其编码蛋白的理化性质分析

Tab.3 Identification of TaACO1 and analysis of physicochemical properties of TaACO1-encoded proteins

基因号
Gene ID

TraesCS5A01G234300
TraesCS5A01G234200
TraesCS5B01G232700
TraesCS5B01G232600
TraesCS5D01G241100
TraesCS5D01G241000

基因名称
Gene name

TaACO1-5A1

TaACO1-5A2

TaACO1-5B1

TaACO1-5B2

TaACO1-5D1

TaACO1-5D2

物理位置/bp
Physical position

450540660—450542152
450473511—450475262
410722185—410723690
410597591—410599090
350219821—350221688
349980431—349982139

染色体
Chromo⁃

some

5A
5A
5B
5B
5D
5D

氨基酸
数/个

Amino acid 
number

319
319
317
317
319
317

CDS/
bp

957
957
951
951
951
957

内含子
数/个
Intron 
number

1
1
1
1
1
1

外显子
数/个
Exon 

number
2
2
2
2
2
2

等电点
Isoelec⁃
tric point

5.27
5.30
5.29
5.50
5.18
5.48

分子质
量/ku

Molecular 
weight
35.66
35.98
35.50
35.70
35.91
35.72
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2.2　ACO1 基因系统进化分析

为了分析所鉴定的小麦中 ACO1 同源基因的

进化规律，我们利用 Blast P 软件将水稻 OsACO1
蛋白序列与小麦祖先种粗山羊草小麦、乌拉尔图

小麦、拟斯皮尔托小麦和大麦全基因组蛋白进行

比对，结果发现，在每个祖先种中分别获得 2 个相

似性较高的蛋白序列，其中，粗山羊草小麦为

AET5Gv20561200.2 和 AET5Gv20561300.2，乌拉

尔 图 小 麦 中 为 TuG1812G0500002671.01. P01 和

TuG1812G0500002672.01. P01，拟斯皮尔托小麦

中 为（AE. SPELTOIDES. r1.5BG0439250.1 和

AE. SPELTOIDES. r1.5BG0439240.1，大 麦 为 为

HvACO1-5H1 和 HvACO1-5H2。利用所获得的

ACO1 同源蛋白的序列构建进化树，结果发现

（图 1），ACO1 蛋白分为 2 类，其中小麦 TaACO1-
5A1、TaACO1-5B1、TaACO1-5D1 与 HvACO1-
5H1 聚 为 一 类 ，TaACO1-5A2、TaACO1-5B2、
TaACO1-5D2 和 HvACO1-5H2 聚为一类。

2.3　小麦 TaACO1 基因克隆及结构分析

根据基因组序列设计引物并扩增 TaACO1 基

因 CDS 序列和基因组序列。利用引物 TaACO1C
进行扩增，测序后获得 6 条序列，分别与预测的

TaACO1-5A1、 TaACO1-5B1、 TaACO1-5D1、
TaACO1-5A2、TaACO1-5B2、TaACO1-5D2 的

核苷酸序列一致。核苷酸序列分为 2类，TaACO1-
5A1、TaACO1-5A2 和 TaACO1-5D1 为 957 bp，
TaACO1-5B1、TaACO1-5B2 和 TaACO1-5D2 为

951 bp（表 3、图 2），与预测结果一致。利用引物

TaACO1-G1 和 TaACO1-G2 分 别 扩 增 获 得

TaACO1-5A1、TaACO1-5B1、TaACO1-5D1 和

TaACO1-5A2、TaACO1-5B2、TaACO1-5D2 基

因组序列，与 CDS 序列比对发现，TaACO1-5A1、
TaACO1-5B1、 TaACO1-D1、 TaACO1-A2、
TaACO1-B2、TaACO1-D2 这 6 个 TaACO1 基因

均含有 2 个外显子和 1 个内含子，但内含子差异较

大（图 3）

2.4　TaACO1 蛋白特性及保守基序分析

蛋 白 序 列 比 较 发 现 ，与 TaACO1-5A1、
TaACO1-5A2 和 TaACO1-5D1 相比，TaACO1-
5B1、TaACO1-5B2 和 TaACO1-5D2 在第 269 个

氨基酸处缺少缬氨酸和谷氨酸（图 4）。利用在线

软件 ProtScale 分析了 TaACO1 蛋白的疏水性，结

果表明（表 4），6 个 TaACO1 蛋白的疏水性变化范

围为-0.336~-0.237，所有 TaACO1 蛋白均为亲水

性蛋白，亲水性最强氨基酸位于 264 位的脯氨酸和

图 1　ACO1 系统进化分析

Fig.1　Phylogenetic analysis of ACO1

1. TaACO1-A1 2. TaACO1-A2 3. TaACO1-B1 4. TaACO1-

B2 5. TaACO1-D1 6. TaACO1-D2

图 2　不同 TaACO1 基因 CDS 的 PCR 扩增

Fig.2　PCR amplification of CDS of different
 TaACO1 genes

图 3　不同 TaACO1 基因结构分析

Fig.3　Structural analysis of different TaACO1 genes
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265 位的丙氨酸，疏水性最强氨基酸位于 297 和

295 位，均为天冬氨酸。6 个 TaACO1 蛋白均不含

信号肽和跨膜区域，全部预测定位于细胞质。利

用在线分析软件 MEME（https://meme-suite.org/
meme/tools/meme）分析了小麦 6 个 TaACO1 蛋白

序列的保守基序，发现每个蛋白均含有 9 个保守基

序（图 5）。在 Pfam（http://pfam.xfam.org/search）
注释后，发现保守基序 1、2、3、4 分别为为 20G-

FellQxy、IPNS-like、20G-FellQxy、Clavaminate 
synthase-like 基序，均为 20G-Fe（Ⅱ）氧化酶超家

族核心基序，其余 5 个基序未发现相匹配结构域。

图 5　小麦 TaACO1 蛋白保守基序分析

Fig.5　Conserved motif analysis of wheat TaACO1 protein

图 4　小麦 TaACO1 蛋白序列比较分析

Fig.4　Sequences alignment of wheat TaACO1 proteins

表 4 小麦 TaACO1 蛋白疏水性及亚细胞定位分析

Tab.4 Hydrophobicity and subcellular localization of wheat TaACO1 protein

基因
Gene

TaACO-5A2

TaACO-5A1

TaACO-5B2

TaACO-5B1

TaACO-5D2

TaACO-5D1

亲水性最强氨基酸
The most hydrophilic amino acid

P（265 位）

P（265 位）

P（264 位），A（265 位）

P（264 位），A（265 位）

P（264 位），A（265 位）

P（264 位），A（265 位）

疏水性最强氨基酸
The most hydrophobic amino acid

D（297 位）

D（297 位）

D（295 位）

D（295 位）

D（295 位）

D（295 位）

亲疏水性
Hydrophilic

-0.329
-0.300
-0.339
-0.237
-0.336
-0.317

信号肽
Signal peptide

无

无

无

无

无

无

定位
Location
细胞质

细胞质

细胞质

细胞质

细胞质

细胞质
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2.5　TaACO1 基因表达模式分析

从小麦多组学网站（http://wheatomics. sdau.
edu.cn/）下载获得 6 个 TaACO1 在根（Root_z10、
Root_z13、Root_z39）、茎（Stem_z30、Stem_z32、
Stem_z65）、叶（Leaf_z10、Leaf_z23、Leaf_z71）、穗

（Spike_z32、Spike_z39、Spike_z65）和籽粒（Grain_
z71、Grain_z75、Grain_z85）5 个组织的表达数据，分

析其表达模式，结果表明（图 6），TaACO1-5A1 在

茎中表达量最高，穗中次之，籽粒 Grain_z75 和

Grain_z85 最低；TaACO1-5A2 在叶片表达量最

高，茎次之，籽粒最低；TaACO1-5B1 在叶片中表

达量最高，茎次之，籽粒和根最低；TaACO1-5B2
在茎中表达量最高，叶片次之，在籽粒和根中基本

不表达；TaACO1-5D1 在穗子中表达量最高，茎次

之 ，而 籽 粒 Grain_z75 和 Grain_z85 微 量 表 达 ；

TaACO1-5D2 在茎中表达量最高，叶片次之，籽粒

和根中微量表达。综上，6 个基因均在叶片和茎中

高表达，而在根和籽粒中低表达。

2.6　小麦 TaACO1 基因对磷元素缺乏响应

从 Wheatomics（http://wheatomics. sdau. edu.
cn）网站获得了小麦缺磷处理的转录组数据，分

析了缺磷条件下，TaACO1-5A1、TaACO1-5A2、
TaACO1-5D1、TaACO1-5B1、TaACO1-5B2 和

TaACO1-5D2 在幼苗和根中的表达模式。结果发

现，正常生长条件下，6 个 TaACO1 在根中的表达

量均显著高于幼苗（P<0.01）；缺磷处理 10 d时，6个

TaACO1 基因在幼苗中的表达量显著增加（P<
0.01），而在根中的表达量显著降低（P<0.01）。在

不缺磷的根中和缺磷的幼苗中，均为 TaACO1-
5A2 表达量最高和 TaACO1-5D1 最低（图 7）。

2.7　不同 TaACO1 基因对硼元素胁迫的响应

已有研究表明，ACO1 基因在植物逆境适应过

程中发挥重要作用，硼是植物生长发育所必须的

微量元素，高浓度的硼易致植物中毒，而低浓度的

硼则影响植物发育，因此，高浓度硼和低浓度硼均

是重要的逆境胁迫。为了研究 TaACO1 基因对硼

胁迫的响应规律，本试验分析了在高浓度硼和低

浓度硼条件下，不同 TaACO1 在根和幼苗中的表

达量，结果表明（图 8），无论高浓度硼还是低浓度

硼都可以诱导 TaACO1-5A1 和 TaACO1-5A2 在

根和幼苗中的表达量增加 ；低浓度硼条件下，

TaACO1-5B1 和 TaACO1-5B2 在根中高表达，而

在幼苗中不表达，高浓度硼条件下，TaACO1-5B1
和 TaACO1-5B2 在根和幼苗均有较高表达；在幼

苗中，高浓度硼和低浓度硼均能诱导 TaACO1-
5D1 和 TaACO1-5D2 表达，而在根中只有低浓度

硼可以诱导TaACO1-5D1和TaACO1-5D2表达。

图 6　小麦 TaACO1 基因表达谱分析

Fig.6　Expression patterns of wheat TaACO1 genes

***表示不同处理间在 0.01水平上差异极显著

*** indicated signifcant differences between different treat⁃
ments at the 0.01 level

图 7　小麦不同 TaACO1 基因对缺磷的响应

Fig.7　Response of different wheat TaACO1 genes to 
phosphorus starvation
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2.8　不同 TaACO1 基因对白粉病菌的响应

白粉病是小麦的主要病害之一，严重威胁小

麦产量。为了分析 TaACO1 基因对白粉病菌的响

应，分析了小麦品种矮抗 58 接种白粉菌 0、6、24 h
后，6个 TaACO1基因的表达模式，结果显示（图 9），

6 个基因仅 TaACO1-5D1 和 TaACO1-5D2 在接

种后 6 h 和 24 h 表达量增加，且接种后 6 h 和 24 h
与接种 0 h表达量差异极显著（P<0.01）。TaACO1-
5A1、TaACO1-5A2、TaACO1-5B1 和 TaACO1-
5B2 在接种后 6 h 和 24 h 后表达量与接种 0 h 的表

达量没有显著差异。

3　  结论与讨论

干旱、水渍、高盐、病害等非生物与生物胁迫

严重威胁全球粮食安全，乙烯作为一种气体激素，

在植物非生物和生物胁迫调控过程中发挥重要作

用 [25-26]。本研究从小麦中共鉴定到 6 个 TaACO1
基因，进化分析显示可以分成 2 类，序列分析与聚

类结果一致，这与前人研究结果一致 [18]。拟南芥

AtACO1[27]、苹 果 MdACO1[28]、甘 薯 SlACO1[29] 均

含有 2 个外显子和 1 个内含子，本研究也表明 6 个

TaACO1 基因都具有 2 个外显子和 1 个内含子。

6 个 TaACO1 基因等电点和分子量变化范围均较

小，且均预测定位于细胞质，表明 6 个 TaACO1 基

因可能具有类似的生理功能。

已有研究表明，甘薯 SlACO1 在花期有少量表

达，而在果实发育过程中表达量升高 [29]。AtACO1
显示了与 SlACO1 明显不同的表达方式，AtACO1
在胚胎、籽粒形成和发芽过程中高表达，在根中也

有较高的表达 [30]。本研究表明，5 个组织中，6 个

TaACO1 在茎和叶片中均高表达，在根中均低表

达，这与 PARK 等 [30]结果不一致，显示不同作物中

TaACO1 表达模式也不相同，仍需要进一步研究。

磷和硼元素分别是植物发育必需的大量元素

和微量元素 [31]。本研究分析了 6 个 TaACO1 基因

在磷胁迫下的表达模式，结果表明，在正常条件

下，所有 6 个 TaACO1 在根中的表达量均显著高

不同小写字母表示不同处理间存在显著性差异（P<0.05）。图 9同
Different lowercase letters indicated significant differences among different treatments(P<0.05). The same as Fig.9

图 8　不同 TaACO1 基因硼胁迫的响应

Fig.8　Responses of different TaACO1 genes to boron stress

图 9　不同 TaACO1 基因对白粉菌的响应

Fig.9　Responses of different TaACO1 genes to
 powdery mildew stress
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于幼苗，而在缺磷时表达均受到抑制，表达量降

低，这与 OONO 等 [32]研究结果一致。低浓度硼影

响植物花和果实发育，甚至导致不育 [33]，高浓度硼

则易导致植物中毒 [34]。高浓度硼和低浓度硼处理

后，TaACO1-5A1 和 TaACO1-5A2 在根和幼苗中

均高表达，表明二者受高浓度硼和低浓度硼诱导。

低浓度硼条件下，TaACO1-5B1 和 TaACO1-5B2
在根中高表达，而在高浓度硼条件下，他们在根

和 幼 苗 均 有 较 高 表 达 ，表 明 TaACO1-5B1 和

TaACO1-5B2 在不同的组织中对硼胁迫响应存在

差异。TaACO1-5D1 和 TaACO1-5D2 在根中受

低浓度硼诱导表达，在幼苗中受高浓度硼和低浓

度硼诱导表达，但高浓度硼诱导表达量更高。这

些结果表明，不同 TaACO1 在高浓度硼和低浓度

硼条件下，表达量存在差异，暗示其编码序列的改

变可能导致功能分化，但这还需要进行进一步试

验验证。

乌拉尔图小麦中，TuACO3 与 TuMYB46L 相

互配合，共同调控乌拉尔图小麦乙烯合成，并参与

白粉病防御响应 [35]。本研究分析结果表明，接种白

粉病菌 6 h 和 2 4h 后，TaACO1-5D1 和 TaACO1-
5D2 表 达 量 增 加 ，而 TaACO1-5A1、TaACO1-
5A2、TaACO1-5B1 和 TaACO1-5B2 表达量变化

不显著，表明 TaACO1-5D1 和 TaACO1-5D2 参

与小麦对白粉病菌的响应，揭示不同 TaACO1 基

因在响应白粉病菌时，功能可能存在差异。
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