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摘 要:为探究二酰甘油酰基转移酶(diacylglycerolacyltransferase,DGAT)在小麦光温敏雄性不育系

花药发育中的潜 在 功 能,以 小 麦 光 温 敏 核 雄 性 不 育 系 BS366为 材 料,根 据 前 期 转 录 组 测 序 结 果 筛 选 出

TaDGAT(TraesCS1A02G125300)基因,在BS366中克隆获得拷贝序列,利用生物信息学分析预测TaDGAT
基因及其编码蛋白质的结构与功能特征。结果表明,该基因开放阅读框(ORF)为1542bp,共编码513个氨

基酸,根据蛋白质结构推测该蛋白为O-酰基转移酶。经过多序列比对与系统发育树分析,该基因(蛋白)在小

麦与大麦中亲缘关系最近,且 miR398、miR169等 miRNAs可能与TaDGAT互作参与脂代谢过程,进而调控

花药发育;该蛋白主要与O-酰基转移酶等脂质代谢途径中的关键蛋白互作。亚细胞定位预测TaDGAT位于

细胞膜和高尔基体,参与生物膜的形成。经表达模式分析,TaDGAT在各组织均有表达;其在可育环境下的

花药中表达不高,但在不育环境下则高表达,说明该基因与花粉形成密切相关。本试验结果为研究DGAT基

因在小麦中的功能提供一定的参考。
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Abstract:Toexplorethepotentialfunctionofdiacylglycerolacyltransferase(DGAT)inthedevelop-
mentofanther,thewheatphotothermo-sensitivemalesterilelineBS366wasusedasthematerial.
Basedonprevioustranscriptomesequencingresults,TaDGAT (TraesCS1A02G125300)wasscreened
andclonedfromBS366.Bioinformaticsanalysiswasemployedtopredictthestructuralandfunctional
characteristicsoftheTaDGATgeneanditsencodedprotein.Theresultsindicatedthatthegenehas
anopenreadingframe(ORF)of1542bp,encoding513aminoacids.Basedonproteinstructure,the
proteinwaspredictedtobeanO-acyltransferase.Multiplesequencealignmentandphylogenetictree
analysisrevealedthatTaDGATismostcloselyrelatedtothoseinwheatandbarley.Additionally,

miRNAs,suchasmiR398andmiR169,werefoundtopotentiallyinteractwithTaDGAT,participat-
inginlipidmetabolismprocessesandtherebyregulatingantherdevelopment.Protein-proteininterac-
tionpredictionsidentifiedkeyinteractionswithO-acyltransferaseandothercriticalproteinsinlipid



metabolismpathways.SubcellularlocalizationpredictionindicatedthatTaDGATislocatedinthecell
membraneandGolgiapparatus,whereitparticipatesintheformationofbiologicalmembranes.Ex-
pressionpatternanalysisshowedthattheexpressionofTaDGATindifferenttissues,thelevelinan-
thersislow,whileitishighlyexpressedundersterileconditions.Thisalsosuggestedthatthegeneis
closelyrelatedtopollenformation.Thisstudyprovidescertainreferencesforelucidatingthefunction
oftheDGATgeneinwheat.
Keywords:Wheat;Photothermal-sensitivemalesterility;DGAT;Expressionanalysis;Fluorescence
quantitativePCR

  植物油脂主要以三酰甘油(triacylglycerol,

TAG)的形式储藏在种子中,是一种由一分子甘

油和三分子脂肪酸组成的甘油酯类化合物[1]。对

于植物而言,油脂是种子萌发和幼苗形态建成的

主要能量来源[2-3],其代谢过程中产生的代谢产物

也可以作为重要的化学信号在生理过程中发挥调

控作用[4]。例如,脂肪酸和 TAG代谢的变化可

能影响激素平衡,进而影响花的形成、花粉和胚珠

的发育以及种子的成熟[5]。近年来的研究深入揭

示了TAG代谢与植物生殖发育的密切联系,尤
其是花粉发育、种子形成及育性调控方面。在模

式植物拟南芥中,TAG的合成主要由DGAT1和

PDAT1两条途径催化,这两种酶的功能存在重

叠和互补,其协同作用对配子体的正常发育至关

重要。研究发现,DGAT1和PDAT1基因功能同

时缺失会导致花粉发育异常,进而引起配子体功

能丧失[6]。在逆境胁迫条件下,拟南芥幼苗中

ABA信号通路通常与花粉发育和种子休眠相关,

DGAT1作为ABA下游靶标,可能通过影响脂质

信号分子或能量供应间接参与育性调控[7]。

TAG的生物合成主要通过Kennedy途径实

现,其中二酰甘油酰基转移酶(DGAT)是催化最

后一步酰化反应的关键限速酶[8-9],对 TAG的合

成与积累有重要意义。DGAT存在多种类型,包
括DGAT1、DGAT2和DGAT3,它们在植物不同

组织和发育阶段产生不同影响[10]。近期研究发

现,DGAT在植物育性方面起着关键作用,主要

通过调控脂质代谢来影响生殖器官的发育和功

能。在拟南芥中,脂质代谢缺陷会导致其花粉管

生长减缓和雄性传递率下降[11]。在油料作物如紫

苏中的PfDGAT1A、PfDGAT2A、PfDGAT3B 等基

因被鉴定为控制紫苏种子油脂合成和多聚不饱和

脂肪酸富集的关键成员,通过代谢工程对这些基

因进行调控,为改良作物(包括影响种子发育和花

粉育性)的脂质代谢提供了优异的靶标[12-13]。

小麦(Triticumaestivum L.)是全球最重要

的粮食作物之一,其产量与品质直接关系到粮食

安全。小麦提供了全世界约35%人口的主要食

物,其籽粒中积累的淀粉和蛋白质是产量与品质

形成的基础[14-15]。这些储藏物质的合成与积累效

率,不仅影响籽粒重量和产量,也决定了面粉的加

工品质[16-17]。研究表明,脂类代谢与小麦的生殖

发育存在关联[18-21]。为了深入理解这一机制,本
研究基于课题组前期通过转录组测序筛选出的花

粉发育相关的差异表达基因,利用PCR从光温敏

雄性不育系小麦中扩增获得该基因的CDS编码

序列。利用生物信息学网站对该基因及其蛋白质

特征进行分析,并采用实时荧光定量PCR方法分

析了该基因在可育环境和不育环境中各组织和不

同时期 花 药 中 的 表 达 模 式,以 期 为 深 入 探 究

TaDGAT基因在小麦花药发育过程的功能提供

科学依据。

1 材料与方法

1.1 试验材料与处理

研究材料小麦光温敏核雄性不育系BS366
由北京市农林科学院杂交小麦研究所提供。该材

料在低温短日条件下表现为雄性不育,高温长日条

件下可育。试验材料BS366于2023年10—11月

分别种植于北京市农林科学院试验基地(39.944°
N,116.287°E,可育环境)和邓州市国家杂交小麦

产业化基地(32.686°N,112.090°E,不育环境)。

2024年4—5月,在北京和邓州两地收集BS366
不同发育时期(小孢子母细胞时期、二分体时期、
四分体时期)的花药,各样品以种植地首字母缩写

(BJ:北京;DZ:邓州)结合花药关键发育时期(3.5:
小孢子母细胞时期;4.5:二分体时期;5.5:四分体

时期)进行标注。组织特异性分析样品(根、茎、
叶、雌蕊、雄蕊及颖壳)于花药开裂时期取自北京

种植基地。所有样品取样后迅速放入液氮中保
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存、运输,后置于-80℃冰箱保存,每个组织样本

设置3个重复。

1.2 候选TaDGAT的确定

前期课题组通过分析可育和不育环境下,
不同花药发育时期转录组中的差异表达基因

(differentiallyexpressedgene,DEG),筛选得到

一个与花粉发育相关且差异表达的候选基因

TaDGAT (TraesCS1A02G125300)。通过 En-
semblplants网站查询并得到TaDGAT 序列,为后

续在BS366中克隆该基因提供序列参考。
1.3 RNA提取及cDNA合成

将液氮冷冻样品(根、茎、叶、雌蕊、雄蕊、颖壳

及花药)研磨成粉,使用 Trizol试剂提取样品

RNA,使用超微量核酸蛋白检测仪(NanoDrop,
Thermo,美国)对提取 RNA进行浓度及质量分

析,1%琼脂糖凝胶电泳 验 证 RNA,将 合 格 的

RNA样品置于-80℃冰箱保存。参照逆转录试

剂盒HiScriptIII1stStrandcDNASynthesisKit
(+gDNAwiper)(Vazyme)说 明 书,以 各 组 织

RNA为模板逆转录合成cDNA。
1.4 TaDGAT克隆

通过 NCBI网站进行BLAST对比,分析不

同染色体TaDGAT 同源基因的相似度及候选基

因的保守区。使用PrimerPremier5.0软件,针
对候选TaDGAT基因的编码区序列,设计并合成

特异性扩增引物 TaDGAT-CF/CR(表1)。以

BS366花药组织cDNA为模板,进行PCR扩增。
扩增总体系20μL,其中2×PhantaMaxMaster
Mix(DyePlus)10μL、上下游引物(10μmol·
L-1)各1μL、模板cDNA0.5μL(100ng·μL-1)
和ddH2O7.5μL,置于冰上操作。扩增程序:95
℃预变性45s;95℃变性10s,60℃退火/延伸

30s,30次循环;72℃延伸5min;4℃保存。用

1%琼脂糖凝胶电泳检测扩增结果,胶回收后连接

于TA载体,菌落PCR筛选,再进行转化,筛选阳

性克隆测序(华大基因)。

1.5 生物信息学分析

1.5.1 蛋白质结构及功能预测

将测序获得的BS366小麦TaDGAT序列,通
过DNAMAN(ver.9.0)软件翻译成TaDGAT的

氨基酸序列,使用ExPaSy(https://web.expasy.
org)、Prabi(https://npsa-pbil.ibcp.fr)、SWISS-
MODEL(https://www.expasy.org)在线软件,
分别进行一、二、三级蛋白结构的预测。使用NC-
BIconserved domains、SignalP 6.0 Server、
ProtScale、NetPhos分别预测蛋白保守结构域、信
号肽、疏水性、磷酸化位点。对TaDGAT 编码序

列上游2kb的DNA序列使用PlantCARE,分析

顺式作用元件。
1.5.2 系统进化分析及蛋白互作

通过NCBI网站BLAST比对得到相似度最

高的7种植物序列,用 DNAMAN(V9.0)将小

麦TaDGAT氨基酸序列与其他植物 DGAT的

氨基酸序列进行比对。利用 MEGA6.0构建小

麦 与 其 他 植 物 DGAT 的 系 统 进 化 树。利 用

MEME预 测TaDGAT 的 motif(基 序)。使 用

PsRNATarget与STRING分别预测 miRNA互

作和蛋白互作。
1.6 TaDGAT表达分析

以 TaDGAT-QF/TaDGAT-QR(表1)为 引

物,小麦β-Actin(GenBank:AB181991)为内参基

因进行qRT-PCR分析。参照TaqProUniversal
SYBRqPCRMasterMix(Vazyme)试剂盒说明书

配制定量反应体系(20μL):cDNA稀释10倍后

的工作液1μL、正反向引物(10μmol·L-1)各
0.4μL、ddH2O8.2μL及 TaqProUniversal
SYBRqPCRMasterMix10μL。反应程序:95
℃预变性30s;95℃变性3~10s,60℃退火/延

伸10~30s;40个循环(各步骤具体反应时间根

据试剂盒说明书微调)。每个样品3个生物学

重复,以无菌水模板为阴性对照,采用2-ΔΔCT 计

算基因相对表达量。

表1 引物序列及用途

Table1 Primersequencesandtheirusage

引物名称
Primername

引物序列
Primersequence(5'-3')

用途
Usage

TaDGAT-CF TTAGTCTACCAGCCTTCCC

TaDGAT-CR TTCACGACGATTGGATTT
蛋白编码区克隆
CDScloning

TaDGAT-QF TCTGCGGTTGTGTCTGGTTT
TaDGAT-QR CCATGTCATCTGTGCTGGGT

荧光定量PCR
qRT-PCR

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

β-Actin-QF TACTCCCTCACAACAACCG

β-Actin-QR AGAACCTCCACTGAGAACAA
内参基因

Referencegene

􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋􀪋
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2 结果与分析

2.1 TaDGAT的克隆

以BS366花药cDNA为模板,经PCR扩增

获得一条长1500bp左右的片段(图1)。扩增

产物 经 连 接、转 化 和 ORFFinder在 线 分 析,

TaDGAT全长CDS为1542bp,编码513个氨

基酸(图2)。

2.2 生物学分析

2.2.1 蛋白质结构及功能预测

TaDGAT 一级蛋白结构的预测结果显示,该

  M:DNAmarker8000;1:TaDGAT.

图1 TaDGAT的克隆

Fig.1 CloningofTaDGAT

图2 TaDGAT基因的核苷酸序列及其编码的氨基酸序列

Fig.2 NucleotidesequenceoftheTaDGATgeneanditsencodedaminoacidsequence

蛋白分子式为C2657H4093N687O695S30,其相对分子质

量为57.742kD,蛋白质不稳定系数为51.01,脂
肪族系数为99.61,总平均亲水性指数为0.295,
理论等电点为8.92,带正电残基数量为48,带负

电残基数量为38,表明该蛋白为稳定性较低、疏
水性强的碱性蛋白。二级结构预测显示,α 螺旋、
延伸链、β转角和无规则卷曲的氨基酸残基数分别为

248、60、22和183个,占比分别为48.34%、11.70%、

4.29%和35.67%。TaDGAT的三级结构预测

显示,该蛋白质有33种不同的二酰基甘油。O-
酰基转移酶1的三级结构与TaDGAT的三级结

构的相似度在40%~86%,推测该蛋白属于膜结

合的 O-酰基转移酶家族蛋白(MBOATsuper
family)。

预测分析发现,TaDGAT 基因编码的蛋白定

位在细胞膜和高尔基体上。通过相应在线网站分

别进行保守结构域、信号肽、疏水性和磷酸化位点

预测,该蛋白有跨膜结构域(图3),无信号肽;存
在5个疏水高峰;含有39个磷酸化位点。

为了进一步了解TaDGAT 潜在的功能,对其

启动子区上游序列进行了顺式作用元件分析,发
现启动子区含有多个顺式作用元件,包括分生组
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图3 TaDGAT的跨膜结构域预测

Fig.3 PredictionofconserveddomainofTaDGAT

织表达相关元件(CAT-box)、光反应的保守DNA
元件(Box4)、光响应元件(TCCC-motif、CAG-
motif、TCT-motif)、缺氧特异性诱导的增强子元

件(GC-motif)、与抗逆性相关的脱落酸作用元件

(ABRE),表明该基因可能响应周期,参与分生组

织发育过程,同时参与非生物逆境响应。

2.2.2 系统进化分析及蛋白互作

对比小麦与其他植物的DGAT氨基酸序列,
发现小麦(Triticumaestivum L.)与大麦(Hor-
deumvulgareL.)、高粱(SorghumbicolorL.)、
胡桃(Juglansregia)、芦 笋(Asparagusofficina-

lis)、水稻(Oryzasativa)、野生稻(Oryzabrachyan-
tha)、玉米(ZeamaysL.)的DGAT 氨基酸序列相

似度分别为96.49%、85.71%、62.70%、67.62%、

81.98%、82.81%和83.56%(图4)。不同物种

DGAT成员之间具有较高的相似性,同源的重复

序列包含酰基辅酶A结合区、催化活性位点SR-
LIEN、SnPK1靶向位点、脂肪酸结合位点信号

区、DAG结合区与识别内质网的信号区。
利用 MEGA6.0软件,以小麦及大麦、高粱、

胡桃等7种植物的DGAT氨基酸序列构建系统

进化树(图5)。结果显示,小麦TaDGAT与大麦

DGAT同属于一个进化分支,表明二者在物种演

化进程中的亲缘关系相对更近。进一步的 motif
保守结构域分析表明,小麦 TaDGAT与上述其

他植物的DGAT蛋白具有相同的 motif组成特

征,均包含10个 motif,且各 motif的序列高度

保守。

近年来,越来越多的研究表明,miRNA可通过

转录后水平调控靶基因,参与调节植物的生长、发
育、代谢、激素传导与胁迫响应过程。除此之外,

miRNA还通过调控植物开花的时间影响植株发

育。为进一步了解TaDGAT 在花药发育中的潜在

功能,预测与TaDGAT 互作的 miRNA,结果发现

在不同物种中有96种 miRNA与TaDGAT 互作

(图6)。推测TaDGAT 可能通过与这些 miRNA
互作而发挥功能。

对小麦TaDGAT 的蛋白互作关系进行预测,有10
条与TaDGAT 互作的蛋白序列,说明TaDGAT 可能与

二酰甘油酰基转移酶2(DiacylglycerolO-acyltransferase
2;DGAT2)(TraesCS7D02G228700、TraesCS6B02G306700、

TraesCS4A02G456400、TraesCS7A02G225800、TraesCS6
D02G259000、TraesCS6A02G278400)、O-酰基转移酶

(O-acyltransferase;OATs)(TraesCS1A02G125300)、
磷酸甘油酸磷酸酶(Phosphatidatephosphatase;

PAP)(TraesCS1D02G286300)、磷脂酶D(Phos-
pholipaseD;PLD)(TraesCS6A02G071700)等蛋

白互作,且这些蛋白都属于脂质代谢途径中的关

键蛋白(图7)。

2.3 基因表达模式分析

为了解TaDGAT 在小麦不同组织中的表达

模 式,对 根、茎、叶、雌 蕊、颖 壳 以 及 雄 蕊 中

TaDGAT 基因的表达模式进行分析。结果发现,

TaDGAT 在各组织中均有表达。颖壳中表达量显

著高于其他组织,花药中表达量则显著低于其他组

织,根、茎、叶、雌蕊之间没有显著性差异(图8)。
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  rf_1_TraeasCS1A02G125300.1:小麦(TaDGAT);XP_044967533.1:大麦;XP_002439419.1:高粱;XP_018846200.1:胡桃;XP_

020251197.1:芦笋;KAB8098455.1:水稻;XP_015692509.2:野生稻;NP_001349157.1:玉米。下同。

rf_1_TraeasCS1A02G125300.1:Triticumaestivum L.(TaDGAT);XP_044967533.1:HordeumvulgareL;XP_002439419.1:

Sorghumbicolor;XP_018846200.1:Juglansregia;XP_020251197.1:Asparagusofficinalis;KAB8098455.1:Oryzasativa;XP_

015692509.2:Oryzabrachyantha;NP_001349157.1:ZeamaysL..ThesameinFig.5.

图4 TaDGAT与其他物种同源氨基酸序列比对

Fig.4 AminoacidsequencealignmentofTaDGATwithhomologousproteinsinotherspecies

图5 小麦TaDGAT与其他物种DGAT的系统进化树分析

Fig.5 PhylogenetictreeanalysisofTaDGATandDGATinotherspecies
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图6 TaDGAT与 miRNA的互作分析

Fig.6 InteractionofTaDGATandmiRNA

图7 TaDGAT蛋白质互作网络图

Fig.7 NetworkdiagramofTaDGATproteininteraction

  不同字母代表组织间表达量差异显著,下同。

Differentlettersmeansignificantdifferenceindifferenttis-
suesat0.05level.ThesameinFig.9.

图8 TaDGAT在小麦不同组织中的表达模式

Fig.8 ExpressionpatternsofTaDGATin
differenttissuesofwheat

  为探究TaDGAT 在花药发育及花粉育性中

调控关系,分析TaDGAT 在不同育性环境下、不

同花药发育时期(贯穿整个育性转换时期),该基

因在小麦花药中的表达模式。由图9可知,不育

环境(邓州)和可育环境(北京)的不同花药发育时

期中TaDGAT 的表达量不同。除四分体时期(5.5
时期),不育环境小麦花药中TaDGAT 的表达量

均高于其在可育环境中对应时期的表达量。其

中,不育环境中的TaDGAT基因在小孢子母细胞

时期(DZ3.5时期)表达量显著高于其他时期,而
其在可育环境中该时期表达量最低(BJ3.5)。

  3.5:小孢子母细胞时期;4.5:二分体时期;5.5:四分体时期。

3.5:Microsporemothercellstage;4.5:Dyadstage;5.5:

Tetradstage.

图9 在北京和邓州不同时期花药中TaDGAT的表达

Fig.9 ExpressionpatternsofTaDGATinanthersat
differentstagesinBeijingandDengzhou

3 讨论

DGAT作为植物三酰甘油(TAG)合成途径

的关键限速酶,负责催化 TAG合成的最后一步

反应。脂质是细胞膜的主要组成成分,正常的脂

代谢对维持绒毡层细胞及花粉自身细胞膜稳定性

至关重要,而TAG作为脂质的重要储存形式,其
合成效率直接影响花药发育进程[22]。已有研究

证实,脂代谢异常是导致植物雄性不育的重要诱

因之一。在高温、长日照等不育条件下,脂代谢相

关基因的表达或酶活性易受干扰,进而导致脂质

合成紊乱;水稻花药特异性脂代谢基因OsDGD2β
突变后,会显著降低花药脂质含量并引发雄性不

育[23]。另外,环境信号(尤其是光、温信号)还可

通过调控花药发育节奏间接影响育性———拟南芥

温敏不育系研究表明,低温可延缓小孢子发育进

程,为脂质等关键物质的积累提供充足时间,最终

实现育性恢复[24]。这一机制暗示,花药发育速度

与脂代谢基因功能之间存在协同调控关系,即使

脂代谢基因功能存在轻微缺陷,适宜的发育节奏
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也可提供功能缓冲。结合TaDGAT 上游含有的

光响应及逆境响应元件,推测其功能可能与小麦

光温敏雄性不育性状密切相关。
为进一步研究TaDGAT 的功能,本研究构建

了小麦与大麦、高粱、胡桃、芦笋、野生稻、水稻、玉
米共8个物种的DGAT 基因系统发育树,结果显

示,这些物种的DGAT 基因亲缘关系密切,均隶

属于DGAT1家族。物种间DGAT氨基酸序列的

高一致性,表明该基因在进化过程中高度保守,暗
示其核心功能在不同植物中具有传承性。前人研

究已证实,玉米DGAT1-2在胚乳等组织中高表

达,其酶活性提升可显著增加籽粒含油量[25];结
合DGAT在花药发育中的脂代谢功能,推测该家

族基因在花药中表达时,可能通过提供充足的中

性脂质(油脂)储备,为花粉壁形成及花粉发育提

供能量供应或结构支撑。基于上述进化保守性特

征,推测小麦TaDGAT 可能通过调控TAG合成

参与脂代谢过程,并进一步影响小麦花药发育及

光温敏育性调控。通过 miRNA互作预测发现,

miR398b、miR398c、miR169n及 miR1885a等可

与TaDGAT互作。前人研究发现,这些 miRNA
均与植物花药发育、开花调控等生殖相关过程密

切相关:miR398已被证实直接参与棉花雄性不

育系的花药发育[26];miR169家族是胁迫诱导植

物早花的关键调控因子,通过抑制AtNF-YA 转

录因子降低FLC 基因表达促进开花,且该调控

过程独立于已知开花途径,构成胁迫诱导早花的

新途径[27];miR1885的积累随植物发育期动态变

化,幼苗期低水平、花期达峰值、花后快速下降,通
过miR1885/BraTNL1模块维持幼苗期基础免疫

活性,同时通过 miR1885/BraTIR1(phasiR130-
4)/BraCP24模块抑制过早开花、促进营养生长,
过表达 miR1885可使油菜花期提前、果荚变小,
下调则导致晚花、果荚变大[21]。结合上述 miR-
NA的已知功能,推测这些 miRNA与TaDGAT
的互作,可能通过调控脂质代谢间接影响小麦花

药发育及雄性不育过程。
蛋白质互作预测发现TaDGAT的互作蛋白

包括二酰甘油酰基转移酶2、O-酰基转移酶、磷酸

甘油酸磷酸酶、磷脂酶D等,均核心参与脂质代

谢过程。而大量物种研究已证实,脂质代谢失衡

与雄性不育密切相关:小麦中,雄性不育与膜脂过

氧化及抗氧化酶代谢机制相关,活性氧(ROS)产
生与清除失衡可能通过干扰脂质代谢诱发雄性不

育[28];棉花中,α-亚麻酸代谢途径紊乱等脂质代

谢失衡现象会直接导致雄性不育[29];玉米中,

ZmMs33突变体因脂质代谢与细胞壁重塑失调,
导致花药伸长受阻,最终影响花粉发育[30]。同

时,结合亚细胞定位预测结果,推测TaDGAT可

能参与生物膜系统合成,其功能缺失或对花药发

育产生影响。若该基因功能异常,可能导致绒毡

层细胞膜结构紊乱,影响其分泌功能,进而阻碍花

粉发育[31]。
综上,本研究推测TaDGAT 可能通过调节脂

质代谢参与小麦光温敏雄性不育过程。未来需进

一步开展功能验证实验,明确TaDGAT在花药发

育中的具体作用机制,探索其响应环境信号的途

径及与miRNA互作的调控网络,为小麦雄性不

育的生理机制研究与育种应用提供新方向。

4 结论

为探究TaDGAT 基因在小麦光温敏雄性不

育系花药发育中的潜在功能,本研究在小麦光温

敏核雄性不育系BS366克隆了TaDGAT,该基因

开放阅读框(ORF)长度为1542bp,编码513个氨

基酸,属于 O-酰基转移酶家族。miR398、miR169
等miRNAs可能通过与TaDGAT 互作参与脂质代

谢过程,进而影响花药发育;另外TaDGAT主要

与脂代谢途径中的 O-酰基转移酶等关键蛋白发

生互作。经表达模式分析,TaDGAT 在可育条件

下花药中表达水平较低,而在不育条件下则显著

上调,表明其表达与花粉育性密切相关。
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