
麦类作物学报 2025,45(12):1589-1598
JournalofTriticeaeCrops doi:10.7606/j.issn.1009-1041.2025.12.01

网络出版时间:2025-11-04
网络出版地址:https://link.cnki.net/urlid/61.1359.s.20251104.0958.004

小麦抗感假禾谷镰孢菌侵染的差异表达基因分析

收稿日期:2025-03-04   修回日期:2025-08-26
基金项目:国家重点研发计划项目(2023YFD1200400)
第一作者E-mail:lichunchun0429@nwafu.edu.cn(李春春)
通讯作者E-mail:lclian@163.com(李春莲);zengqd@nwafu.edu.cn(曾庆东)

李春春1,3,曾孟柯1,3,刘佳乐1,3,郭 靖1,3,朱志伟1,3,尹一凡1,3,曹琴琴1,3,
吴建辉1,3,郑炜君1,3,康振生2,3,韩德俊1,3,曾庆东2,3,李春莲1,3

(1.西北农林科技大学农学院,陕西杨凌712100;2.西北农林科技大学植物保护学院,陕西杨凌712100;

3.作物抗逆与高效生产全国重点实验室,陕西杨凌712100)

摘 要:小麦茎基腐病严重威胁着小麦产量和粮食安全,挖掘抗茎基腐病基因、解析抗病机制对小麦抗病

育种具有重要意义。为探究假禾谷镰孢菌(Fusariumpseudograminearum)侵染后小麦防御反应机制,利用

转录组测序技术,对前期鉴定筛选出病情指数抗感差异显著的小麦品种瑞华麦520(DI=37.67)与和尚头(DI=
93.35)响应假禾谷镰孢菌侵染及差异表达基因进行了分析。结果表明,随着病原菌侵染时间延长,两个品种

的差异表达基因数量均持续增加,并且瑞华麦520的差异基因数量更多。通过GO富集分析,接种后两个品

种在几丁质酶、谷胱甘肽代谢过程和O-甲基转移酶活性等通路上均显著富集,说明细胞壁成分、植物激素以

及氧化还原过程等相关基因在抗茎基腐病中发挥着关键作用,这些通路在抗感品种间富集的基因数量存在

差异;经KEGG分析,瑞华麦520中富集的前20条通路中有13条与和尚头相同,且绝大多数通路中的基因

数量更多,推测瑞华麦520可能通过调控防御物质合成、氧化还原状态和免疫反应等通路,从而提高了对茎基

腐病的抗性。
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Abstract:Fusariumcrownrot,causedbyFusariumpseudograminearum(Fp),frequentlyoccursand
severelythreatenswheatyieldandfoodsecurity.Identifyingresistancegenesandelucidatingthere-
sistancemechanismsarecrucialforbreedingresistantvarieties.Toinvestigatethedefenseresponse
mechanismsofwheattoFpinfection,thisstudyemployedRNAsequencingtoanalyzethedifferentially
expressedgenes(DEGs)invarietiesRuihuamai520(DI=37.67)andHeshangtou(DI=93.35).The
resultsshowedthatthenumberofDEGsinbothvarietiesincreasedcontinuouslywiththedurationof
fungalinfection,withasignificantlyhighernumberobservedintheresistantvarietyRuihuamai520.
GeneOntology(GO)enrichmentanalysisrevealedthatchitinaseactivity,glutathionemetabolism,and
O-methyltransferaseactivityweresignificantlyenrichedinbothvarietiesafterinoculation.These



findingsindicatethatgenesrelatedtocellwallcomposition,phytohormones,andredoxprocessesplay
keyrolesinthedefenseresponseagainstFp.Notably,thenumberofenrichedgenesinthesepath-
waysdifferedbetweenresistantandsusceptiblevarieties.KyotoEncyclopediaofGenesandGenomes
(KEGG)pathywayanalysisshowedthat13ofthetop20enrichedpathwaysinRuihuamai520wereal-
soenrichedinHeshangtou.However,thenumberofgenesinvolvedinmostofthesepathwayswasgreater
inRuihuamai520.ThesefindingssuggestthatRuihuamai520mayenhanceresistancetoFpbyregulating
ofpathwaysinvolvedinthesynthesisofdefensecompounds,maintenanceofredoxhomeostasis,and
activationofimmuneresponses.
Keywords:Wheat;Fusariumcrownrot;Fusariumpseudograminearum;Transcriptome;Differenti-
allyexpressedgenes

  小麦茎基腐病(Fusariumcrownrot,FCR)
是由多种镰孢菌(Fusariumspp.)侵染引起、全
生育期均可发病的世界性土传病害[1]。引起FCR
的病原菌较为复杂,目前已鉴定到可引起FCR的

镰孢菌有10多种,其中致病力最强的是假禾谷镰

孢菌(Fusariumpseudograminearum)[2]。FCR主

要发病部位为小麦茎基部叶鞘及茎秆,轻则造成

发病部位褐变,严重时会造成节间干枯缢缩,茎节

处产生红色或者白色霉层,叶片枯死,白穗,导致

小麦产量下降[1]。2012年,中国河南首次报道了

该病害的发生[3],之后逐渐蔓延至山东、河北、陕
西等小麦产区[4]。据统计,2022年中国FCR发生

面积276.28万hm2,相较于2021年增加34.6%。
赵利民等[5]研究表明,FCR发病重的田块普遍减

产20%~30%,严重时可减产50%以上。此外,
致病菌在侵染小麦的过程中还会分泌以单端孢霉

烯族毒素为主的真菌毒素,污染整株小麦,造成食

品安全问题[6]。因此,研究小麦对假禾谷镰孢菌

侵染的基因表达响应机制,对进一步分析小麦对

假禾谷镰孢菌的耐受差异机理及抗病品种选育具

有重要意义。
截至目前,国内外多位学者进行了FCR抗性

种质筛选和位点发掘,筛选出了Sunco、CSCR6、

2-49等抗病种质,在小麦的21条染色体上发现

了140个抗病位点[7]。Lü等[8]和 Yang等[9]克

隆了TaCWI-B1、TaDIR-B1基因,发现小麦能够

通过调控果胶、纤维素和木质素的生物合成来影

响细胞壁厚度,增强FCR抗性。Qi等[10-11]通过

对TaWAK-6D和TaWAK-5D600基因的研究,明
确了细胞壁激酶相关基因在FCR抗性方面的重

要作用。还有一 些 关 于 激 素 合 成 相 关 通 路 对

FCR抗性影响的报道。Xiong等[12]和 Wu等[13]

认为接种假禾谷镰孢菌后的小麦会通过促进茉莉

酸信号转导来调控防御基因的表达,抵抗假禾谷

镰孢菌的侵染。Xu等[14]通过转录组和代谢组关

联分析得出,TaWRKY24基因通过抑制吲哚乙酸

(IAA)合成以及激活水杨酸(SA)信号传导,提高小

麦对FCR的抗性。Yang等[15]报道TaCAT2基因

沉默会降低过氧化氢酶活性并抑制活性氧清除,
导致过氧化氢积累,从而降低植株FCR抗性。近

等基因系(NILs)转录组分析结果显示,FCR诱导

的差异表达基因在干旱条件下呈现相反的表达趋

势,表明通过操纵干旱相关基因也能挖掘FCR抗

性基因[16],为FCR基因挖掘提供了新的思路。
在此基础上,Su等[17]研究指出,属于 MYB转录

因子家族基因的表达与FCR抗性和耐旱性显著

相关,而LEY转录因子家族仅在接种茎基腐病时

显著表达。
本研究以不同抗性小麦品种(瑞华麦520与

和尚头)为材料,通过转录组分析结合抗性鉴定,
以及GO和KEGG功能注释与通路分析,筛选抗

感品种在接种后不同时间的差异表达基因,为后

续进一步解析抗病调控机制和挖掘抗病基因提供

参考。

1 材料与方法

1.1 试验材料

供试小麦品种为瑞华麦520及和尚头,试验

于2024年1月在西北农林科技大学作物抗逆与

高效生产全国重点实验室进行。
供试病菌为假禾谷镰孢菌 WZ-8A菌株,由河

南农业大学植物保护学院李洪连教授课题组提供。

1.2 试验方法

1.2.1 接种体制备

接种体制备参考Yang等[18]的方法,稍作改

动。在超净工作台中,使用接种环取少量已纯化

·0951· 麦 类 作 物 学 报                  第45卷



的 WZ-8A菌株,接种于PDA 培养基上,置于25
℃、光照/黑暗各12h的培养箱中培养7d。取籽

粒大小均匀的小米适量,浸泡清洗干净后煮沸2
min,再用清水反复冲洗4~5次。随后将其铺于

牛皮纸上自然晾干,按需分装于锥形瓶中,121℃
灭菌30min,取出冷却。用直径5mm 的打孔器

从PDA边缘取5块菌饼,混入1瓶灭菌小米中,
在相同条件下于培养箱中继续培养7d,每日早晚

摇晃锥形瓶,防止小米结块,以促进接种体在小米

上均匀生长。

1.2.2 小麦幼苗的培养及处理

挑选发育良好、颜色形状较为均一的种子,每
盆(7cm×7cm×7cm,120g灭菌土)播种12
粒,随后花盆依次放入托盘,底部浇水浸透,置于

温室培养,每个品种3次重复。培养条件:16h/8
h光暗交替,温度25℃/15℃,湿度60%~80%。
待小麦幼苗生长7d后进行接种。

(1)小米病粒接种:将制备好的小米病粒按照

每盆0.4g的标准均匀撒入花盆中,确保每株小

麦幼苗茎基部均附着病粒2~3粒,再撒入一层浅

浅的小麦麸皮,然后每盆覆盖10g无菌土。接种

后在托盘中浇水保湿2d,视小麦长势调整浇水频

率。接种21d后按照Yang等[18]的0~9级标准

统计病害等级,计算病情指数。
(2)采样:接种0、1、2、3d后采集植株的茎基

部,将瑞华麦520的样品分别标记为R0、R1、R2、

R3,和尚头的样品分别标记为S0、S1、S2、S3,每
个样品取3个重复,置于-80℃冰箱保存备用。

1.2.3 转录组测序及差异基因分析

将采集的小麦茎基样品送往武汉华大基因生

物医学工程有限公司进行RNA提取、cDNA文

库构建以及转录组测序,测序原始数据的质量评

估用软件FastQC进行分析。为提高数据分析可

靠性,需去掉含有接头序列、含 N碱基比例大于

10%及低质量读段,获得高质量有效数据。采用

HISAT软件[19]将质控后的数据比对到中国春小

麦基因组[20]。再使用 DESeq2软件进行样本间

的差异表达分析,使用Benjamini-Hochberg校正

P 值,校正后P≤0.05以及|log2Foldchange|>1
作为差异显著表达的阈值。

1.2.4 基因的GO与KEGG富集分析

对差异表达基因分别采用clusterProfiler包

和KOBAS3.0进行GO和KEGG富集分析,筛
选差异表达基因显著富集的通路。

1.2.5 差异基因的qRT-PCR验证

根据瑞华麦520与和尚头接种前后的基因表

达差异,分别选取在两个材料接种后至少有1个

时间点显著表达的4个基因,对所选取的差异表

达基因在接种前及接种后1、2和3d的表达模式

进行qRT-PCR验证。以小麦TaEF-1α为内参基

因,基因特异引物见表1。利用试剂盒 HiScript
ⅢRTSuperMixforqPCR(+gDNAwiper)(诺
唯赞生物科技股份有限公司)将构建文库的RNA
反转录成cDNA,稀释1倍后用于qRT-PCR分

析。反应体系为22μL(SYBRGreenMasterMix
10μL,正/反向引物各1μL,cDNA模板2μL,

RNase-FreeddH2O8μL)。反应条件:95℃预变

性3min;95℃变性15s,60℃退火15s,72℃延

伸30s,39个循环。采用2-ΔΔCt 法计算基因的相

对表达量。

2 结果与分析

2.1 小麦苗期抗病性表现

  瑞华麦520与和尚头幼苗的茎基部在接种后

1d无褐变反应,接种后2d褐变明显,表明假禾

谷镰孢菌已经成功侵染(图1)。接种后21d,瑞华

表1 qRT-PCR引物

Table1 qRT-PCRprimers

基因
Gene

引物序列Primersequence(5'-3')

正向Forward     反向 Reverse     

TraesCS7D03G0971300 TCCCGGATCTGAAGGCAAAA TGGGATGTTACAGATAGCTCC

TraesCS4B03G0507300 AGCTTAGAAGGCTGTTTGCAG AACAGCTCTGACCATACAAGG

TraesCS7A03G0425900 GTTTATGCTTCTAGCTGTGCTG CGACTGCAGATGAAGTCAAG

TraesCS6D03G0162200 AACCCTGTTGTTTGTTGCTGTG GTAGGAGAAAGTCTGCATCAC

TraesCS3A03G0328600 AGTCCTTAGTGCTACCATGG TGTTCGATCCCAGCAGTCC

TraesCS1B03G1002100 AACATTTTTCGGCATGCCAACC AATGCCACAACAAGCCAAGC

TaEF-1α TGGTGTCATCAAGCCTGGTATGGT ACTCATGGTGCATCTCAACGGACT
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  ***:P<0.001.

图1 小麦苗期表型鉴定(A)及病情指数(B)

Fig.1 Seedlingphenotypesidentification(A)anddiseaseindex(B)ofwheat

麦520的植株发生明显褐变,均存活,其病情指数

(DI)均值为37.67;和尚头的植株大部分死亡,其

DI均值为93.35。瑞华麦520的病死率和病情指

数显著低于和尚头,表明两个品种在茎基腐病抗

性方面存在显著差异。

2.2 差异表达基因分析

转录组测序结果表明,随着接种时间的延长,
差异表达基因(differentiallyexpressedgene,DEG)
数量呈逐渐增加的趋势,接种后3d差异表达基

因数量最多(图2)。接种后1~3d瑞华麦520有

141个共同的差异表达基因,而和尚头有39个共

同的差异表达基因。
瑞华麦520各采样时间点响应假禾谷镰孢菌

的DEG数量均多于和尚头,两者在接种后2d差

距最大,瑞华麦520约是和尚头的10.16倍,可能

瑞华麦520在受到假禾谷镰孢菌侵染时会调控更

多基因来抵抗病原菌的入侵,且更早地对假禾谷

镰孢菌的侵入做出了防御反应。两个品种共有

28个基因在每个采样时间点均表达(表2),其中

包括15个上调表达基因和13个下调表达基因,
主要与植物的蛋白质折叠和代谢、植物氧化应激

反应以及植物细胞壁的构建和维护有关。

2.3 GO富集分析

随着接种时间的延长,两个品种GO富集通

路数量均明显增多。瑞华麦520有17条通路显

著响应,包括谷胱甘肽转移酶活性、几丁质结合等

通路,基因数量随着接种时间增长而增多(表3)。
和尚头有9条通路显著富集,包括草酸氧化酶活性、

  R0~R3和S0~S3分别为接种后0、1、2、3d的瑞华麦520与和尚头;A:差异表达基因柱状图;B:差异表达基因韦恩图。

R0-R3andS0-S3representRuihuamai520andHeshangtouat0,1,2,and3dayspost-inoculation,respectively;A:Barchartof

differentiallyexpressedgenes;B:Venndiagramofdifferentiallyexpressedgenes.

图2 接种后不同时间瑞华麦520(R)与和尚头(S)的差异表达基因(DEGs)

Fig.2 Differentiallyexpressedgenes(DEGs)inRuihuamai520(R)andHeshangtou(S)atdifferentinoculationtimepoints
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表2 接种假禾谷镰孢菌后瑞华麦520与和尚头共有差异基因的表达变化

Table2 Expressionchangesofco-expressedgenesinRuihuamai520andHeshangtou

afterinoculationwithFusariumpseudograminearum

基因ID
GeneID

基因表达
Geneexpression

瑞华麦520
Ruihuamai520

和尚头
Heshangtou

名称 Name 功能Function

TraesCS2D02G549300 - - 胺氧化酶家族蛋白
Amineoxidasefamilyprotein

信号转导和防御反应
Signaltransductionanddefenseresponses

TraesCS4D02G189000 - - DNAJ家族分子伴侣蛋白
ChaperoneproteinDNAJ

蛋白质正确折叠
Proteinproperfolding

TraesCS5A02G281700 - - 胰凝乳蛋白酶抑制剂
Chymotrypsininhibitor

蛋白质代谢调控
Regulationofproteinmetabolism

TraesCS4A02G063600 + +

TraesCS4B02G224800 + +

TraesCS4D02G225400 + +

TraesCS5B02G218200 + +

TraesCS5B02G218400 + +

TraesCS5B02G218500 + +

TraesCS5B02G218600 + +

早期光诱导蛋白
Earlylight-inducedprotein

光信号转导和光合作用
Lightsignaltransductionandphotosyn-
thesis

􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋

TraesCS4A02G279200 - -

TraesCS4B02G033600 - -

TraesCS4D02G031800 - -

TraesCS4D02G031900 - -

TraesCS4D02G032000 - -

萌发素类蛋白1
Germin-likeprotein1

氧化胁迫响应、信号转导以及细胞壁的
构建和维持
Oxidative stress responses, signal
transduction,andtheconstructionand
maintenanceofthecellwall

􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋

TraesCS4D02G032200 - - 萌发素类蛋白1-1
Germin-likeprotein1-1

株高和抗病性
Plantheightanddiseaseresistance

􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋

TraesCS5B02G021800 - - 谷胱甘肽S-转移酶
GlutathioneS-transferase 抗氧化能力 Antioxidantcapacity

􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋

TraesCS2A02G513900 + + 富含甘氨酸的细胞壁结构蛋白
Glycine-richcellwallstructuralprotein

细胞壁构建和维持
Constructionandmaintenanceofthecellwall

TraesCS6B02G374100 + + 潜在的热休克蛋白
Heat-shockprotein,putative

蛋白质正确折叠
Proteinproperfolding

TraesCS7A02G299400 + +

TraesCS7B02G188000 + +

TraesCS7D02G295400 + +

LHY基因
Lateelongatedhypocotylgene

光周期响应和生物钟调控
Photo period response and circadian
regulation

􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋

TraesCS7A02G553800 + +

TraesCS7D02G540700 + +

MYB相关蛋白
MYB-relatedprotein

生长、发育和逆境响应
Growth,development,andstressre-
sponses

􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋

TraesCS7D02G249800 + +
N-乙酰-γ-谷氨酰磷酸还原酶
N-acetyl-γ-glutamyl-phosphatere-
ductase

氮代谢和生长发育
Nitrogenmetabolismandgrowthdevelop-
ment

􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋

TraesCS3A02G517100 - -

TraesCS3D02G524700 - -

PR-4蛋白
Pathogenesis-relatedproteinPR-4

抗病性 Diseaseresistance
􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋

TraesCS4A02G224300 - - 尚不清楚 Notclear 尚不清楚 Notclear
􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋

  +:上调;-:下调。

+:Up-regulation;-:Down-regulation.
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表3 瑞华麦520与和尚头接种后响应通路

Table3 PathwayresponsesofRuihuamai520andHeshangtouafterinoculation

GOID GO功能
GOfunction

基因数目 Numberofgenes

瑞华麦520
Ruihuamai520

和尚头
Heshangtou

GO类别
GOcategory

0051082 未折叠蛋白结合 Unfoldedproteinbinding 39 - 分子功能 Molecularfunction

0050162 草酸氧化酶活性 Oxalateoxidaseactivity 17 6

0004568 几丁质酶活性Chitinaseactivity 5 -

0004364 谷胱甘肽转移酶活性 Glutathionetransferaseactivity 5 -

0008061 几丁质结合Chitinbinding 2 -

0051259 蛋白质复合物寡聚化Proteincomplexoligomerization 30 5 生物过程Biologicalprocess
􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋

0009607 对生物刺激的响应 Responsetobioticstimulus 7 -

0031640 杀死其他生物的细胞 Killingofcellsofotherorganism 6 2

0016998 细胞壁大分子降解过程Cellwallmacromoleculecatabolicprocess 5 -

0006032 几丁质降解过程Chitincatabolicprocess 5 -

0000272 多糖降解过程Polysaccharidecatabolicprocess 5 -

0006749 谷胱甘肽代谢过程 Glutathionemetabolicprocess 5 -

0009626 植物型超敏反应Plant-typehypersensitiveresponse 6 -

0046274 木质素降解过程Lignincatabolicprocess 2 -

0042744 过氧化氢降解过程 Hydrogenperoxidecatabolicprocess 4 -

0006979 对氧化应激的响应 Responsetooxidativestress 4 -

0009611 对损伤的响应 Responsetowounding 3 -

0006457 蛋白质折叠Proteinfolding - 9

0042754 生物钟的负调控 Negativeregulationofcircadianrhythm - 3

0000302 对活性氧的响应 Responsetoreactiveoxygenspecies - 5

0043433 对DNA结合转录因子活性的负调控
NegativeregulationofDNA-bindingtranscriptionfactoractivity - 3

0006598 多胺降解过程Polyaminecatabolicprocess - 2

0046208 亚精胺降解过程Sperminecatabolicprocess - 2

  -:没有基因表达。表4同。

-:Absenceofgeneexpression.Thesameintable4.

蛋白质复合寡聚化等,其富集显著程度远低于瑞

华麦520。两个品种仅有3个通路共同富集,木
质素分解过程、细胞壁大分子分解过程、几丁质酶

活性等通路仅在瑞华麦520中显著富集,表明瑞

华麦520在接种后1d即调控细胞壁组成相关基

因来抵抗假禾谷镰孢菌的侵染。
接种后2d,共有21条通路显著富集,瑞华麦

520在这些通路中富集显著程度和基因数量均高

于和尚头(图3)。此外,水杨酸代谢过程、茉莉酸

代谢过程、对脱落酸(ABA)的响应等通路在瑞华麦

520中特异性富集,表明其可能通过抑制细胞壁分

解和激活激素介导防御反应,增强抗病性。

2.4 KEGG分析

瑞华麦520各接种后时间点的DEGs分别富

集在9、51和56个通路中,去重后共有69条。其

中,富集基因数量最多的前20条通路中有6条通

路在各个时间点都有富集,并在接种后2和3d
富集基因数量明显增多,分别是代谢与调控、碳水

化合物代谢、次生代谢、果聚糖生物合成、甾醇生

物合成和昼夜节律。和尚头各时间点的DEG分

别富集在了1、9和63条通路中,去重后共63条。
富集基因数量最多的前20的通路中,只有昼夜节

律通路在3个时间点均有富集。和尚头与瑞华麦

520共有13条重复通路,其中仅有激素信号传

导、运输以及代谢和色氨酸生物合成通路富集的

基因数量多于瑞华麦520(表4)。

2.5 差异基因表达模式的qRT-PCR验证

根据基因在接种前后的表达差异,在瑞华麦

520与和尚头中分别选取在接种后至少有1个时

间点显著表达的4个基因,采用实时荧光定量PCR
方法对所选基因的表达模式进行验证(图4)。相

较于接种前,瑞华麦520中选取的4个基因在接
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图3 瑞华麦520(A)与和尚头(B)差异表达基因的GO富集通路(接种后2d)
Fig.3 GOenrichmentpathwaysofdifferentiallyexpressedgenesbetweenRuihuamai520(A)andHeshangtou(B)at2dayspost-inoculation

  显著性差异是各侵染时间点(1、2、3d)和未侵染(0d)的比较。*:P<0.05;**:P<0.01;***:P<0.001。
Significantdifferencesweredeterminedbycomparingeachpost-inoculationtimepoint(1,2,and3d)withthenon-inoculatedcontrol

(0d).*:P<0.05;**:P<0.01;***:P<0.001.
图4 接种后各时间点瑞华麦520(A)及和尚头(B)的DEGs表达

Fig.4 DEGsexpressionpatternsinRuihuamai520(A)andHeshangtou(B)atvarioustimepointsafterinoculation
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表4 两品种的差异表达基因KEGG富集分析

Table4 KEGGenrichmentanalysisofdifferentiallyexpressedgenesbetweenthetwovarieties

KEGGID KEGG通路
KEGGpathway

接种后不同时间两品种差异表达基因数量
Numberofdifferentiallyexpressedgenesoftwo
varietiesatdifferenttimeafterinoculation

瑞华麦520
Ruihuamai520

1d 2d 3d

和尚头
Heshangtou

1d 2d 3d

R-TAE-2744345 代谢与调控 Metabolismandregulation 7 101 101 - 8 67
R-TAE-2883407 碳水化合物代谢Carbohydratemetabolism 5 46 46 - 5 15

R-TAE-1119519 卡尔文循环Calvincycle - 29 29 - - 9
R-TAE-1119312 光呼吸Photorespiration - 26 26 - - 9

R-TAE-2744344 次生代谢Secondarymetabolism 2 19 19 - 2 7
R-TAE-5655122 氨基酸生物合成Aminoacidbiosynthesis - 18 18 - 1 14

R-TAE-2744343 氨基酸代谢Aminoacidmetabolism - 18 18 - 1 17
R-TAE-1119360 果聚糖生物合成Fructanbiosynthesis 5 11 11 - 5 6
R-TAE-5368291 无机营养代谢Inorganicnutrientsmetabolism - 11 11 - - 9

R-TAE-1119586 氰酸盐降解过程Cyanatedegradation - 8 8 - - 6
R-TAE-2867929 辅因子生物合成Cofactorbiosyntheses - 7 7 - - -

R-TAE-1119596 谷氨酸生物合成Glutamatebiosynthesis - 6 6 - - -
R-TAE-1119308 龙脑二醇生物合成 Momilactonebiosynthesis - 6 6 - - -

R-TAE-1119494 色氨酸生物合成Tryptophanbiosynthesis - 6 6 - 1 8
R-TAE-1119370 甾醇生物合成Sterolbiosynthesis 2 5 5 - - -

R-TAE-2744341 激素信号传导、运输和代谢
Hormonesignaling,transport,andmetabolism - 5 5 - - 20

R-TAE-8933811 昼夜节律Circadianrhythm 3 4 4 3 3 3

R-TAE-1119602 植基二磷酸生物合成Phytyl-PPbiosynthesis - 3 3 - - -
R-TAE-1119605 叶绿素a生物合成ⅡChlorophyllabiosynthesisⅡ - 3 3 - - -

R-TAE-1119424 质体糖酵解Plastidglycolysis - 3 3 - - -

R-TAE-1119473 细胞分裂素-O-葡萄糖苷生物合成
Cytokinins-O-glucosidebiosynthesis - - - - - 8

R-TAE-1119501 S-腺苷甲硫氨酸循环S-adenosyl-L-methioninecycle - - - - - 5

R-TAE-6787011 茉莉酸信号传导Jasmonicacidsignaling - - - - - 4
R-TAE-1119529 硫酸盐活化用于磺化Sulfateactivationforsulfonation - - - - - 3

R-TAE-1119334 由蛋氨酸生物合成乙烯
Ethylenebiosynthesisfrommethionine - - - - - 3

R-TAE-5225808 乙烯生物合成和信号传导
Ethylenebiosynthesisandsignaling - - - - - 3

R-TAE-1119430 莽草酸生物合成Chorismatebiosynthesis - - - - - 3

种后1d均呈现出不用程度上/下调趋势,此后在

接种后2、3d时均显著上调;而和尚头中的4个基因

在接种后1d时除基因TraesCS3A03G0328600外均

表达上调,其中基因TraesCS4B03G0507300和Traes
CS7D03G0971300在接种后2、3d时持续显著上调,
而另外2个基因(TraesCS3A03G0328600和TraesCS1
B03G1002100)则在接种后3d时出现了不同程度下

调。在共同选择的基因TraesCS7D03G0971300和

TraesCS4B03G0507300中,瑞华麦520的表达量

均显著高于和尚头。

3 讨论

本研究对瑞华麦520及和尚头进行了苗期茎

基腐病抗病性鉴定,发现两个品种在存活率、病情

指数上存在显著差异,其中瑞华麦520较和尚头

具备更强的茎基腐病抗性。为探究二者抗病性差

异的分子机制,对两个品种接种前及接种后不同

时间点的茎基部样品进行转录组测序分析。结

果显示,尽管两个品种的差异表达基因(DEG)数
量均随着接种时间延长而增加,但瑞华麦520的

DEG数量更多,且在接种后2d达到峰值,表明

瑞华麦520对假禾谷镰孢菌的侵入响应更迅速,
也说明抗/感病小麦除表型差异外,在对假禾谷镰

孢菌的响应上也存在明显差别,这一结论与漆永

红[21]针对青稞茎基腐病的结论一致。此外,两个

品种共有28个持续表达的基因,主要参与植物细
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胞壁强化、氧化还原、植物应激,表明通过增强细

胞壁的强度、促进DON解毒、激活褪黑素合成等

方式来响应病原菌入侵,可能是小麦抵御茎基腐

病的保守机制[14,22-23]。

GO富集分析进一步揭示了品种间的特异性

响应。在瑞华麦520中,细胞壁果胶代谢过程、几
丁质酶活性、谷胱甘肽转移酶活性等通路在接种后

显著富集,通过增强植物细胞壁组成成分和降解真

菌细胞壁中的几丁质相关基因和通路来限制真菌

的生长[2,24],这与Lü等[8]、Qi等[10-11]和Yang等[9]

的发现一致。同时,谷胱甘肽转移酶活性则可以

通过促进小麦解毒和抗氧化来增强小麦对赤霉病

的抗性,该结果已在对Fhb7-GST的研究中得到了

证实[25]。此外,在草酸氧化酶活性[26]、O-甲基转

移酶活性[27]、茉莉酸代谢过程[28]、水杨酸代谢过

程[29]等通路在接种后也显著富集,表明除细胞壁

相关基因被激活外,植物体还调动了体内重要激

素来抵抗假禾谷镰孢菌,这与Xiong等[12]发现的

TaAACT1基因和 Wu等[13]发现的TaCRK-7A 基

因都通过促进茉莉酸途径来调控小麦对茎基腐病

的抗性结论一致,并在Li等[30]的研究中得到证

实。相较于瑞华麦520,和尚头接种后富集通路

数量更少,且显著程度更低,可能因此造成了品种

间的抗性差异。

qRT-PCR验证发现,基因TraesCS7D03G0971300
和TraesCS4B03G0507300在两品种中表达差异

显著。其中,基因 TraesCS7D03G0971300编码

防御素(defensin),是一种富含半胱氨酸的小分子

多肽,能够直接抑制病原菌的生长[31],调节植物

免疫反应,从而增强植株抗病能力。Zhu等[32]研

究发现,小麦TaAGC1基因能够通过上调防御素

基因的表达提高小麦对纹枯病的抗性。本研究中

该基因在抗性材料瑞华麦520中表达量显著高于

和尚头,说明该基因可能参与了FCR抗性调控。
另外1个基因TraesCS4B03G0507300编码聚腺

苷酸聚合酶,虽在小麦抗病中并未有明确报道,但
其可能 通 过 调 节 mRNA 的 Poly(A)尾 巴 长

度[33],影响抗病基因的表达水平,从而间接影响

小麦茎基腐病。
综上所述,瑞华麦520的抗性可能源于其受

到侵染后能快速激活大量抗病相关基因,涉及物

理屏障加固、病原直接抑制、毒素解毒、激素信号

传导等多层次、协同作用的防御网络。而和尚头

则可能由于响应迟缓、关键通路激活失败而感病。

本研究通过多时间点动态转录组分析,系统解析

了寄主应答假禾谷镰孢菌的差异,为后续进一步

解析抗病调控机制和挖掘抗病基因提供了理论依

据和候选基因资源。
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