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摘 要:小麦感染赤霉病后籽粒中会有脱氧雪腐镰孢菌醇(DON)毒素产生,影响小麦品质和人畜健康。

在小麦中,DON毒素的毒性主要通过氧化应激引起,植物中的维生素E主要作用是抗氧化,而尿黑酸牻牛儿

基牻牛儿基转移酶基因 HGGT 是维生素E合成的关键限速基因。为了验证 HGGT 基因是否存在降低小麦

籽粒毒素积累的效应,利用自开发的 HGGT 基因特异性标记对133份中国主推品种及部分地方品种组成的

自然群体进行检测,筛选出携带 HGGT 基因的品种23份,并对这些品种两年平均病小穗率及籽粒DON毒

素含量数据进行关联分析。结果表明,携带 HGGT 基因的品种平均病小穗率为20.47%,比不携带该基因的

品种平均病小穗降低22.63个百分点(P<0.01),说明 HGGT 基因在小麦赤霉病的扩展抗性方面也存在一

定的效应。在未接种条件下,携带 HGGT 基因的品种平均籽粒DON毒素含量为0.12mg·kg-1,比不携带

该基因的品种平均籽粒DON毒素含量降低75.70%(P<0.05);在接种条件下,携带 HGGT 基因的品种平

均籽粒DON毒素含量为5.51mg·kg-1,比不携带该基因的品种平均籽粒DON毒素含量降低52.97%(P
<0.01)。随后将自然群体接种后与接种前籽粒DON毒素含量差值与基因型数据关联分析,发现携带 HG-
GT 基因与不携带HGGT 基因的品种之间籽粒DON毒素含量存在极显著差异(P<0.01),携带该基因的毒

素积累降低51.93%,验证了 HGGT 基因对小麦籽粒DON毒素积累存在显著的负调控效应。利用特异性标

记在自然群体中筛选出了携带 HGGT 基因的扬麦18、扬麦33、苏麦3号等小麦品种,这些品种接种后两年平

均籽粒DON毒素含量均低于国标GB2761-2011限量标准(1000μg·kg-1),可作为亲本用于小麦低DON毒

素新种质创制。
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Abstract:FusariumheadblightisaworldwidediseasecausedbyFusariumgraminea,whichseriously
affectstheyieldandqualityofwheat.Thetoxinofdeoxynivetol(DON)producedbythegraininfected
bythepathogenposesaseriousthreattohumanandanimalhealth.Inwheat,thetoxicityofDON



toxinismainlycausedbyoxidativestress,andthemainfunctionofvitaminEinplantsisantioxidant.In
ordertoverifytheeffectofHGGTgeneonreducingtoxinaccumulationinwheatgrains,wedevelopedthe
specificmarkersforHGGT geneandscreened23varietiescarryingHGGT genefrom133national
dominantvarietiesandsomelocalvarietiesandlines.Combinedwiththedataoftwo-yearaveragedis-
easedspikeletrateandgrainDONtoxincontent,thecorrelationanalysisshowedthat:theaverage
diseasedspikeletratewithHGGTgenewas20.47%,whichwas22.67percentagepointslowerthan
thatwithoutHGGTgene(P<0.01),indicatingthatHGGT genealsohadacertaineffectonthe
spreadresistanceofwheatscab.Undertheconditionsofnoinoculation,theaveragegrainDONtoxin
contentofcultivarscarryingHGGTgenewas0.12mg·kg-1,whichwas75.70%lowerthanthatof
cultivarswithoutHGGTgene(P<0.05).Underinoculationconditions,theaveragegrainDONtoxin
contentofcultivarscarryingHGGTgenewas5.51mg·kg-1,whichwas52.97%lowerthanthatof
cultivarswithoutHGGTgene(P<0.01).ThedifferenceofDONtoxincontentingrainsafterinocu-
lationandbeforeinoculationwascorrelatedwithgenotypedata,anditwasfoundthattherewasasig-
nificantdifferenceinthechangesoftoxincontentingrainsbetweenvarietiescarryingHGGTgeneand
thosewithoutHGGTgene(P<0.01),andtheDONtoxinaccumulationwiththisgenewasreduced
by51.93%.ItwasverifiedthatHGGTgenehadasignificantlynegativeregulatoryeffectontheaccumulation
ofDONtoxininwheatgrains.Yangmai18,Yangmai33,Sumai3,harboringHGGT,hadthelowergrain
DONtoxincontentthanthenationalstandardGB2761-2011(1000μg·kg-1)basedonthephenotypeoftwo
years.ThisstudycouldpromotedevelopmentofnewwheatgermplasmwithlowDONtoxin.
Keywords:Wheat;Fusariumheadblight;HGGTgene;Markerdevelopment;DONtoxin;Breeding
utilization

  小麦赤霉病就是由禾谷镰刀菌复合种(Fu-
sariumgraminearumcomplex)侵染引起的一种

真菌性病害。小麦赤霉病会导致小麦籽粒产量和

品质下降,其致病菌产生的脱氧雪腐镰刀菌烯醇

(deoxynivalenol,DON)和 玉 米 赤 霉 烯 酮

(zearalenone,ZEN)等镰刀菌毒素会污染籽粒,进
一步威胁着人畜健康和安全[1]。DON毒素摄入

后可能导致人体一系列健康问题,包括头晕、头
痛、恶心、呕吐、腹痛、腹泻、发烧和嗜睡,还引起家

畜拒食和腹泻[2]。自2010年中国对小麦生产监

测以来,2010、2012、2015和2016年多个小麦主

产省小麦籽粒DON毒素出现严重超标现象[3]。
2012年采集的长江中下游和黄淮麦区84份样品

中,DON检出率为95%[4];2017年山东市场采集

的100份 面 包 和 饼 干 样 品 中,DON 检 出 率 为

95%[5]。国外小麦和小麦制品中也同样受DON毒

素污染。西班牙市场抽检的样品中,38%携带DON
毒素[6];德国抽检的小麦制品中均可检测出DON[7];
波兰抽检的小麦制品中,有83%含DON毒素[8]。

在小麦中,DON毒素的毒性主要通过氧化应

激(oxidativestress,OS)引起。氧化应激发生后

大量自由基产生,包括活性氧(reactiveoxygen
species,ROS)等,并诱导脂质过氧化,破坏细胞

膜完整性,使细胞氧化还原信号和细胞抗氧化状

态发生改变,最终造成DNA损伤和细胞死亡[9]。
HGGT 基因在小麦中编码尿黑酸牻牛儿基牻牛

儿基转移酶,该酶是维生素E生物合成途径中的

关键酶,负责催化合成生育三烯酚。维生素E是

一类重要的脂溶性抗氧化剂,包括生育酚和生育

三烯酚两种形式,对于保护细胞膜不受自由基的

损害具有重要作用[10]。在小麦中,HGGT 基因

的表达与维生素E的合成密切相关,而维生素E
的含量和组成对小麦的营养价值和抗逆性有显著

影响[11]。研究表明,活性氧能诱导小麦赤霉病毒

素的产生,而维生素 E能够猝灭活性氧,因此

HGGT 基因可能通过调控维生素E的合成来减

少活性氧的含量,从而间接降低小麦赤霉病毒素

的含量[12]。一些研究发现,通过增加小麦中的维

生素E含量,可以显著降低由禾谷镰刀菌引起的

DON毒素的积累[13]。这表明 HGGT 基因可能

在小麦对赤霉病的抗性中发挥作用,通过提高维

生素E的合成来减少毒素的积累,为小麦赤霉病

及其毒素防控提供了新的基因资源和策略。本研

究通过开发 HGGT 基因特异性标记,在自然群

体中筛选相关种质,并将基因型数据与表型数

据进行关联分析,探讨 HGGT 基因对小麦籽粒
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抗DON毒素的效应,以期为小麦抗赤霉育种提

供参考。

1 材料与方法

1.1 试验材料

2022和2023年在江苏里下河地区农科所湾

头基地(海拔10~20m,北纬32.24°,东经119.26°,
年降水量1020mm)种植133份中国主推品种及

部分地方品种组成的自然群体,每个品种每行播

30粒,2行1个重复,试验设2个重复,行长150
cm,行距30cm。试验的大田管理按照当地的标

准模式进行,不进行病害防治。

1.2 小麦基因组DNA提取

苗期取133份材料的嫩叶,采用CTAB[14]法
提取出各个材料的基因组DNA。用超微量分光

光度计检测DNA的浓度,DNA浓度6000ng·
‰L-1 左右,D260nm/D280nm 处于1.7~2.0范围。

1.3 HGGT基因引物设计及扩增

为了快速有效地筛选 HGGT 基因的等位变

异,我们通过GenBank网站找到 HGGT 基因的

序列 信 息,利 用 PrimerPremier5.0软 件 设 计

HGGT 基因的特异性扩增引物[15](由北京擎科

生物科技有限公司合成),开发出新的特异性分子

标记IndHggt1和IndHggt2(表1)。这些标记基

于 HGGT 基因的序列多态性,能够准确区分不

同等位基因型,可用于携带 HGGT 基因有利等

位变异的小麦种质筛选。

PCR反应体系采用10 ‰L体系,其中50ng
DNA模板,上、下游引物各0.2 ‰L(10 ‰mol·

L-1),5 ‰L2×TaqPlusMasterMix(诺唯赞公

司),剩余体积用ddH2O补足。PCR程序:95℃
预变性3min;95℃变性30s,根据引物要求55~
58℃退火45s,72℃延伸1min,33个循环;72
℃延伸5min。

1.4 赤霉病接种

采用单花滴注法,在小麦扬花期,对其中1个

重复接种,将制备好的菌液注射到小穗外侧小花

的内外颖之间,每行接种10个穗子,接种21d后

鉴定感病小穗数,计算病小穗率。另1个重复不

做接种处理。

1.5 籽粒中DON毒素含量的测定

本项目采用液质联用法[16](LC-MS)测定籽

粒中DON毒素含量,仪器使用QTRAP-4500超

高效液相色谱-串联质谱仪(美国Sciex公司)。
在小麦成熟期,每个品种将接种后的病穗和未接

种的麦穗各收获10个,脱粒后,处理好样品,配置

标准溶液,设置好色谱和质谱条件,数据采集使用

Analyst软件,数据处理使用 MultiQuant3.0.3
软件,获取品种接种和未接种两种条件下籽粒中

DON毒素含量。

2 结果与分析

2.1 HGGT 基因特异性标记开发及自然群体中

的分布

通过利用自开发的 HGGT 基因特异性标记

检测,133份品种组成的自然群体中,110份品种

不携带 HGGT 基因,23份品种携带 HGGT 基

因,分别占自然群体的83%和17%。对自然群体

的两年平均病小穗率统计分析发现,在赤霉病针

注接种条件下,携带 HGGT 基因的品种对赤霉

病的抗性大多较好(表2),如抗性优良的扬麦33、
苏麦3号、郑麦9023等,推测该基因在小麦赤霉

病扩展抗性方面可能发挥一定的拮抗作用。

2.2 自然群体平均病小穗率和籽粒 DON毒素

含量结果

调查结果(图1)表明,在两年单花滴注接种

条件下,自然群体中有50个品种两年平均病小穗

率范围为0~25%,35个品种两年平均病小穗率

范围为25%~50%,43个品种两年平均病小穗率

范围为50%~75%,5个品种两年平均病小穗率

范围为75%~100%,说明自然群体中品种的赤

霉病抗性差异较大,部分品种具有较强的抗性。
在未接种条件下,自然群体中籽粒DON毒素最

高含量为5.89mg·kg-1,其中4个品种的DON毒

表1 HGGT 标记引物信息

Table1 InformationofHGGT markerprimers

标记
Marker

引物序列Sequenceofprimer(5'-3')

F R

扩增片段大小
Amplifiedfragment

size/bp

IndHggt1 TTCATGGTGCAATTATAAGGGAG AAGGAAAAGGGAAGAAAAAAGAA 416

IndHggt2 TCCGCATAACAATGCAATCA ATAAAATGAGAAACGGGTCGG 215
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表2 携带HGGT 基因的品种赤霉病病小穗率

Table2 ScabdiseasedspikeletrateinthevarietiescontainingHGGTgene

序号
Accession

品种
Variety

HGGT 基因
HGGTgene

平均病小穗率
Averagerateofdiseasedspikelets/%

1 济南17Jimai17 + 53

2 济麦77231Jimai77231 + 21

3 泰麦198Taimai198 + 27

4 三月黄Sanyuehuang + 57

5 镇7495Zhen7495 + 29

6 宁17073Ning17073 + 25

7 徐麦17258Xumai17258 + 17

8 LJ683 + 12

9 苏麦3号Sumai3 + 9

10 宁麦9号 Ningmai9 + 12

11 苏麦5号Sumai5 + 14

12 苏麦6号Sumai6 + 30

13 扬辐麦3046Yangfumai3046 + 22

14 扬麦17Yangmai17 + 11

15 扬麦18Yangmai18 + 12

16 郑麦9023Zhengmai9023 + 16

17 扬麦28Yangmai28 + 17

18 宁麦13Ningmai13 + 17

19 扬17G83Yang17G83 + 16

20 鄂麦133Emai133 + 12

21 镇麦12Zhenmai12 + 10

22 宁17396Ning17396 + 24

23 扬麦33Yangmai33 + 9

  +:携带HGGT基因。表3同。

+:CarryingHGGTgene.Thesameintable3.

素含量超过2mg·kg-1,17个品种的DON毒素

含量处于1~2mg·kg-1 范围,112个品种的

DON毒素含量小于1mg·kg-1(图2),说明在

没有人工接种禾谷镰刀菌的情况下,大部分推广

品种的籽粒 DON 毒素含量能够符合国家标准

GB2761-2011毒素限量标准;在接种条件下(图

3),自然群体中籽粒的DON毒素最低和最高含

量分别为0.35和48.07mg·kg-1,其中86个品

种的DON毒素含量处于0~10mg·kg-1 范围,

33个品种的DON毒素含量处于10~20mg·

kg-1 范围,7个品种的DON毒素含量处于20~
30mg·kg-1 范围,5个品种的DON毒素含量处

于30~40mg·kg-1 范围,2个品种的DON毒素

含量处于40~50mg·kg-1 范围,说明经过禾谷

镰刀菌侵染,品种籽粒毒素含量会大幅度升高,但
仍有少数品种存在抗毒素积累效应。

2.3 基因型与表型关联分析

为了解析 HGGT 基因与小麦赤霉病病小穗

率及籽粒DON毒素积累的关系,利用特异性标

记在自然群体中扩增得到的基因型数据分别与两

图1 接种条件下自然群体品种两年平均病小穗率分布

Fig.1 Frequencydistributionofdiseasedspikeletrateof
naturalpopulationvarietiesunderinoculation

conditions(averageof2-yeardata)
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图2 未接种条件下自然群体品种两年平均
籽粒DON毒素含量分布

Fig.2 AveragedistributionofDONtoxincontentin
grainofnaturalpopulationvarietiesintwoyears

withoutinoculation

图3 接种条件下自然群体品种两年平均
籽粒DON毒素含量分布

Fig.3 AveragedistributionofDONtoxincontentin
grainofnaturalpopulationvarietiesintwoyearsunder

inoculationconditions

  在箱型图中,×为平均值,水平线表示中位数,图上下的点表示离群点。A:不携带HGGT;B:携带HGGT。*:P<0.05;**:P<0.01。

×representstheaveragevalue,thehorizontallinerepresentsthemedian,andthepointsaboveorbelowthegraphrepresentoutli-
ers.A:NotcarryingHGGT ;B:CarryingHGGT.*:P<0.05;**:P<0.01.

图4 HGGT 基因与小麦病小穗率及籽粒毒素含量积累关联分析

Fig.4 AssociationanalysisofHGGTgenewithdiseasedspikeletrateandgrainDONtoxinaccumulationofwheat

表3 籽粒低毒素的小麦品种

Table3 Wheatvarietieswithlowtoxinlevels

品种
Variety

毒素含量 Toxincontent/(mg·kg-1)

接种前
Pre-inoculation

接种后
Post-inoculation

平均病小穗率
Averagerateof

diseasedspikelet/%
HGGT 基因
HGGTgene

扬麦33Yangmai33 0.00 0.75 9 +

扬麦18Yangmai18 0.00 0.91 12 +

苏麦3号Sumai3 0.03 0.35 9 +

宁麦9号 Ningmai9 0.01 2.42 12 +

郑麦9023Zhengmai9023 0.34 2.08 16 +

扬麦28Yangmai28 0.00 2.65 17 +

鄂麦133Emai133 0.07 2.74 12 +

镇麦12Zhengmai12 0.15 2.73 10 +
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年大田环境下平均病小穗率以及接种、未接种条

件下测定的平均籽粒毒素含量进行关联分析。方

差分析结果(图4)表明,自然群体中携带 HGGT
基因与不携带HGGT 基因的品种之间两年平均

病小穗率存在极显著差异(P<0.01),携带 HG-
GT 基因和不携带该基因的两年平均病小穗率分

别为20.47%和43.10%,携带该基因的品种两年

平均病小穗率降低22.63个百分点,说明 HGGT
基因对小麦赤霉病抗性提高有一定的效应。

在未接种条件下,自然群体中携带 HGGT
基因与不携带HGGT 基因的品种之间籽粒DON
毒素含量存在显著差异(P<0.05),携带 HGGT
基因与不携带该基因的两年平均籽粒 DON毒

素含量分别为0.12和0.51mg·kg-1,携带该

基因的品种两年平均籽粒DON毒素含量降低

75.70%;在接种条件下,自然群体中携带 HGGT
基因与不携带 HGGT 基因的品种之间籽粒DON
毒素含量存在极显著差异(P<0.01),携带 HGGT
基因与不携带该基因的两年平均籽粒DON毒素含

量分别为5.51和11.70mg·kg-1,携带该基因的品

种两年平均籽粒DON毒素含量降低52.97%。
为了进一步明确 HGGT 基因在小麦中是否

存在减弱籽粒DON毒素积累的效应,比较了133
个品种组成的自然群体中接种前与接种后籽粒的

DON毒素含量,并与基因型数据进行关联分析。
根据方差分析,携带 HGGT 基因与不携带HG-
GT 基因的品种之间籽粒DON毒素含量存在极

显著差异(P<0.01),接种后携带和不携带 HG-
GT 基因的品种平均DON毒素含量比接种前分

别提高5.39和11.20mg·kg-1,携带该基因的

DON毒素积累降低51.93%,说明HGGT 基因存在

能明显降低DON毒素在品种籽粒中积累的效应。
2.4 低DON毒素抗赤霉病种质筛选

利用 HGGT 基因的特异性标记检测结果结

合两年籽粒毒素含量和病小穗率数据成功筛选出

8个小麦品种(表3)。这8个品种均携带 HGGT
基因,接种后其赤霉病平均病小穗率为12%,籽
粒DON毒素含量均低于3mg·kg-1,其中扬麦

33、扬麦18和苏麦3号均低于1mg·kg-1。这

些品种可作为小麦抗赤霉病低DON毒素种质创

制的亲本进行利用。

3 讨论

3.1 HGGT 基因同时对籽粒 DON毒素和病小

穗率存在拮抗作用

本研究在针注接种后调查了小麦自然群体两

年的病小穗率,结合群体的基因型数据发现,携带

HGGT 基因的多为赤霉病抗性较好的品种,如公

认抗性优良的扬麦33、苏麦3号、郑麦9023等。
通过关联分析,携带该基因的品种比不携带该基

因的品种两年平均病小穗降低了22.63个百分

点,推测 HGGT 基因除了对籽粒抗DON毒素积

累具有显著效应外,在小麦赤霉病扩展抗性方面

发挥一定的拮抗作用。在后续研究中,将通过定

量PCR(qPCR)[17]等技术,分析 HGGT 基因在不

同小麦品种中的表达水平,并与赤霉病抗性相关

性状进行关联分析,以确定 HGGT 基因表达与

赤霉病抗性之间的关系。未来的研究将利用基因

编辑技术[18]和转基因过表达[19],对 HGGT 基因

进行功能验证,研究其对小麦赤霉病扩展抗性及

抗DON毒素积累的效应大小,探究该基因在小

麦中的表达调控机制。

3.2 低DON毒素抗赤霉病种质的育种利用

本研究评估了自然群体赤霉病抗性和DON
毒素积累情况,结合 HGGT 基因检测,筛选出的

低DON毒素积累种质。可将这些低DON毒素

含量的小麦种质作为小麦抗赤霉病种质创制的亲

本,与其他优良品种进行杂交,利用 HGGT 基因

的特异性标记进行后代选择,筛选出同时携带

HGGT 基因有利等位变异和其他优良性状的后

代,对筛选出的后代进行田间试验,评估其在自然

环境下对赤霉病的抗性和 DON 毒素的积累情

况,确保其在实际生产中的表现。这样有效地利

用携带 HGGT 基因有利等位变异的种质进行育

种,培育出低毒素含量的小麦新品种,可以降低赤

霉病病穗率和 DON 毒素积累对小麦生产的影

响。下一步还将通过传统育种与分子育种技术相

结合,将 HGGT 基因与其他已知的抗赤霉病基

因聚合[20],培育出籽粒维生素E含量高且DON
毒素低抗赤霉病的绿色营养型小麦新品种。

4 结论

利用 HGGT 基因特异性标记在自然群体获

取的基因型数据分别与两年大田环境下病小穗率

及接种与不接种条件下测定的籽粒DON毒素含

量进行关联分析,结果发现,携带 HGGT 基因的

品种比不携带该基因的品种平均病小穗降低约

23个百分点,说明该基因在小麦赤霉病抗性的扩

展方面存在一定的效应。未接种条件下,自然群

体中携带该基因的品种两年平均籽粒DON毒素
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含量降低了75.70%;接种条件下,自然群体中携

带该基因的品种两年平均籽粒DON毒素含量降

低了52.97%。随后将自然群体接种后籽粒中的

DON毒素含量与接种前DON毒素含量差值与

基因型数据关联分析,携带该基因品种的 DON
毒素积累降低51.93%,验证了HGGT 基因能够

显著抑制小麦籽粒 DON毒素含量的积累,并
筛选出一批低DON毒素的小麦种质供育种利

用,为小麦抗赤霉病育种和食品安全提供了新

的策略。
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