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摘 要:为解析小麦丝裂原活化蛋白激酶基因TaMAPK1-6A、TaMAPK1-6B和TaMAPK1-6D在苗期耐

旱性中的功能及其同源基因之间的叠加效应,以春小麦品种Fielder及以其为遗传背景通过CRISPR/Cas9介

导的小麦基因组编辑技术创制的TaMAPK1单基因突变体mapk1-aa、mapk1-bb和mapk1-dd(简称单突变体)

为供试材料,通过杂交、自交及其后代分离群体的基因型检测,创制了双基因敲除突变体和三基因敲除纯合突

变体(分别简称双突变体和三突变体),并对这些单突变体、双突变体和三突变体以及对照(野生型Fielder)苗

期耐旱性进行了系统评价。结果表明,TaMAPK1单基因功能缺失突变导致小麦幼苗耐旱性显著降低,表现

为叶片保水能力下降、渗透调节物质积累减少和膜脂过氧化加剧。双突变体和三突变体的耐旱性较单突变体

进一步降低,生理生化指标恶化程度随突变基因拷贝数增加而加剧。综上,TaMAPK1基因正调控小麦苗期

耐旱性,其同源基因具有累加调控作用。
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RegulatoryMechanismUnderlyingDroughtToleranceinWheatSeedlingsvia
TaMAPK1PartialHomeologousGenesKnockout
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Abstract:Toelucidatethefunctionsofthewheatmitogen-activatedproteinkinasegenesTaMAPK1-6A,
TaMAPK1-6B,andTaMAPK1-6Dinseedlingdroughttoleranceandtheadditiveeffectsamongthese
homeologousgenes,thisstudyutilizedthespringwheatcultivarFielderanditsCRISPR/Cas9media-
tedsingle-genemutants-mapk1-aa,mapk1-bb,andmapk1-dd-generatedintheFieldergeneticback-
ground.Throughhybridization,self-pollination,andgenotypingofsegregatingprogeny,double-gene
knockoutmutantsandtriple-geneknockouthomozygousmutants(hereafterreferredtoasdoubleand
triplemutants)weresuccessfullydeveloped.Thedroughttoleranceattheseedlingstagewassystem-
aticallyevaluatedforthesesingle,double,andtriplemutants,alongwiththewild-typeFieldercon-
trol.Theresultsdemonstratedthatloss-of-functionmutationsinsingleTaMAPK1genessignificantly
reduceddroughttoleranceinwheatseedlings,manifestedasdecreasedleafwaterretention,reduced
accumulationofosmoticadjustmentsubstances,andenhancedmembranelipidperoxidation.Further
investigationrevealedthatdroughttolerancewasfurtherimpairedindoubleandtriplemutants,with
thedeteriorationofphysiologicalandbiochemicalindicatorsintensifyingasthenumberofmutated
genecopiesincreased.Insummary,theTaMAPK1genepositivelyregulatesdroughttoleranceatthe
wheatseedlingstage,anditshomeologousgenesexhibitcumulativeregulatoryeffects.
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  普通小麦(Triticumaestivum L.)是中国主

要的粮食作物之一,其产量和品质常受到干旱胁

迫的严重影响[1]。挖掘小麦耐旱关键基因、解析

其调控机制,对于培育抗旱节水型小麦品种、保障

国家粮食安全具有重要意义。由于普通小麦多倍

体基因组结构,大多数基因以3个同源拷贝的形

式存在,分别来源于A、B和D亚基因组。这种结

构带来了功能冗余的挑战即单个同源基因的突变

效应可能会被其他拷贝补偿,但也为精细的功能

分化和剂量调控提供了进化空间[2]。确定多个基因

拷贝是以完全冗余、加性效应还是功能分化的方式

发挥作用,是理解小麦复杂性状遗传基础的关键。
丝裂原活化蛋白激酶(MAPK)是存在于真

核生物中的保守信号枢纽,在整合环境信号、调控

生长发育以及胁迫响应过程中发挥核心作用。该

通路通过级联磷酸化传递胁迫信号,调控下游抗

逆相关基因表达及相关的生理代谢,从而影响植

物对干旱、高盐、低温等逆境的适应能力[3]。前期

已在六倍体小麦中鉴定出位于6A、6B和6D染色

体上 的3个TaMAPK1 同 源 基 因,分 别 命 名 为

TaMAPK1-6A、TaMAPK1-6B 和TaMAPK1-6D [4]。
研究表明,过表达TaMAPK1-6A能够增强小麦幼

苗耐旱性[5]。然而,这3个同源基因在增强小麦

抗旱性中的协同作用方式目前尚不清楚。
课题组前期研究采用CRISPR/Cas9介导的

小麦基因组编辑技术创制得到TaMAPK1-6A、
TaMAPK1-6B和TaMAPK1-6D单基因敲除纯合

突变体(简称单突变体)[6]。本研究以这3个单突

变体为供试材料,通过连续杂交、自交及其后代分

离群体的分子标记检测,成功创制了双基因敲除

突变体和三基因敲除纯合突变体(分别简称双突

变体和三突变体),并对这些单突变体、双突变体

和三突变体以及对照(野生型Fielder小麦)苗期

耐旱性进行了系统评价,旨在阐明TaMAPK1的

3个同源基因在增强小麦幼苗耐旱性过程中的协

同作用方式,为小麦抗旱分子育种提供新的基因

资源与理论依据。

1 材料与方法

1.1 供试材料

供试材料包括春 小 麦 品 种 Fielder以 及 在

Fielder遗传背景下的TaMAPK1-6A、TaMAPK1-
6B和TaMAPK1-6D 的单基因突变体(mapk1-aa、

mapk1-bb和mapk1-dd)(由本课题组实验室吴保

为博士创制)。

1.2 小麦基因组DNA的提取

采集野生型Fielder小麦和基因型待鉴定的

小麦突变体mapk1杂交/自交分离后代幼苗期叶

片,通过CTAB法提取基因组DNA[7]。

1.3 TaMAPK1双突变体和三突变体的创制

为获得小麦TaMAPK1双突变体材料,本研

究分 别 利 用 单 突 变 体mapk1-aa、mapk1-bb 和

mapk1-dd 进 行 两 两 杂 交,得 到 分 别 携 带

TaMAPK1-A/B和TaMAPK1-A/D 同源基因等

位突变的F1 代杂合植株(基因型为TaMAPK1-
AaBbDD和TaMAPK1-AaBBDd);采用之前建立的

TaMAPK1-6A/mapk1-a、TaMAPK1-6B/mapk1-b 及

TaMAPK1-6D/mapk1-d等位基因特异PCR(AS-
PCR)标记方法[6],对杂合株自交后代群体中的个

体进行基因型鉴定,筛选出TaMAPK1-6A/6B与

TaMAPK1-6A/6D的双突变体。
以上述获得的TaMAPK1-6A/6B 双突变体

为母本,与TaMAPK1-6A/6D双突变体进行杂交,
获得同时携带3个同源基因等位突变的F1 代杂合植

株(基因型为TaMAPK1-aaBbDd);再用TaMAPK1-
6B/mapk1-b及TaMAPK1-6D/mapk1-d的 AS-PCR
标记方法[6],对杂合株自交后代群体进行基因

型鉴定,筛选出TaMAPK1-6A/6B/6D纯合三突

变体。
根据前期 Hi-TOM 测序获得的TaMAPK1

的各突变基因序列,TaMAPK1-6A/6B/6D 的基

因序列中,TaMAPK1-6A 在sgRNA1处发生28
bp缺失,TaMAPK1-6B 在sgRNA1处发生了5
bp缺失,TaMAPK1-6D在sgRNA1处发生了28
bp缺失(图1A)。

TaMAPK1-6A/mapk1-a、TaMAPK1-6B/mapk1-b
及TaMAPK1-6D/mapk1-d的 AS-PCR反应体系

均为10μL,包括DNA模板1μL、2×RapidTaq
MasterMix5μL、上下游引物各0.3μL。PCR
反应程序:95℃3min;95℃15s,A-62℃/B-62.5
℃/D-58℃15s,72℃15s,35个循环;72℃5
min,16℃1min。其中,DNA模板为杂交或自

交后代个体的基因组DNA(稀释20倍),上下游

引物序列及用途见表1。AS-PCR产物采用3%
的琼脂糖凝胶电泳(90V,1~1.5h)进行分离,在
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凝胶成像仪下(君意,北京)进行观察和拍照。

1.4 小麦苗期耐旱性评价

挑选不同基因型小麦的饱满种子,清水浸泡

过夜;将露白的种子均匀平铺于培养皿室温萌发

后,选取发芽相对一致的幼苗移栽至装有2.3kg
培养土(基质土与沙按照2∶1混合)的小花盆(31.0
cm×24.0cm×9.0cm)中,每个基因型材料种2
行,每行15株,共设置3个生物学重复。于光照

16h/8h(白天/黑夜)、温度14~20℃、湿度45%~
50%的温室中培养。正常供水培养至二叶一心期

后,停止浇水,开始进行干旱处理,实时监测培养

盆中土壤相对湿度(Ri)。参考文献[8]方法,计
算本试验所用土壤的最大持水量(FC)以及干旱

处理过程中的土壤相对湿度(Ri):FC=(WO-
WD)/WD,Ri=Ww/FC×100%,Ww=(WT-
WD)/WD)[8]。WO 为吸水饱和土重,WT 为实时

土重,WD 为烘干土重。
在干旱处理过程中,根据干旱评估标准(Ri≥

60%为正常,50%≤Ri<60%为轻度干旱,40%≤
Ri<50%为中度干旱,30%≤Ri<40%为重度干

旱,Ri<30%为极重度干旱),通过花盆培养土的

Ri判断土壤干旱程度。待土壤达到极重度干旱

状态时,恢复正常供水,统计不同基因型小麦幼苗

的存活率。前期预试验摸索确定在Ri约为10%
时(分别断水至9和12d时)恢复供水。试验重

复3次,每次3个生物学重复。

表1 本研究所用引物

Table1 Primersusedinthisstudy

名称 Name 序列Sequence 用途 Usage

mapk1-A-detec-F CAAGTATGTGCCTATCAAACCCATA

mapk1-A-detec-R GGAAGAGTGACGGAAAAGGTGTA
mapk1-aa突变检测

Mutationdetectionofmapk1-aa

mapk1-D-detec-F GTATGTGCCTATCAAGCCCATT

mapk1-D-detec-R TGCGAATATAAGAATGGGTAGTGTAC
mapk1-dd突变检测

Mutationdetectionofmapk1-dd

mapk1-m20-WT-F ATGCCTGTACAAAGGAGGAGC

mapk1-m20-B-R AGTACCATCCTTGATGAATACTAGAGTGAA
mapk1-bb突变检测

Mutationdetectionofmapk1-bb

1.5 耐旱性试验生理生化指标测定

参考Du等[9]的方法,取不同基因型小麦二

叶一心期生长相对一致的叶片进行离体叶片相对

失水率(RWL)测定,RWL=(叶片鲜重-失水后

重)/叶片鲜重×100%。干旱处理0、9和12d后

(土壤相对湿度为10%左右)采集小麦叶片,测定

各生理生化指标。参照Lu等[10]的方法测定叶片

相对含水量(RWC),参照Shi等[11]的方法测定叶

片电导率(EL)。

叶片可溶性糖含量用考蒽酮比色法[12]测

定;脯氨酸含量参照Bates等[13]方法测定;H2O2
含量 测 定 参 考 Sergiev等 的 方 法[14];丙 二 醛

(MDA)含量采用硫代巴比妥酸法测定[15]。

1.6 数据分析

数据通过Excel整理后,用IBMSPSSSta-
tistics26软件进行单因素方差分析,用 Duncan
多重比较检验不同组别之间的差异显著性(α=
0.05),用GraphPadPrism8.0作图。

2 结果与分析

2.1 TaMAPK1双突变体和三突变体的创制与鉴定

AS-PCR扩增TaMAPK1-6A、mapk1-a(TaMAPK1-
6A-28bp)、TaMAPK1-6D 和mapk1-d(TaMAPK1-
6D-28bp)的条带大小分别为370、342、490和462
bp,用3%琼脂糖凝胶电泳分离。TaMAPK1-6B
与mapk1-b相差5bp,特异性引物扩增时,若存在

TaMAPK1-6B序列,均可扩增出单一明亮的条带

(315bp),而突变mapk1-b(TaMAPK1-6B -5bp)
条带则扩增不出。

本研究利用单突变体mapk1-aa、mapk1-bb和

mapk1-dd进行两两杂交,对杂交F1 代植株的基因

型进行鉴定,获得基因型为TaMAPK1-AaBbDD和

TaMAPK1-AaBBDd的F1 代杂合株(图1A、图1B),
接着对杂合F1 代的自交分离株系进行基因型鉴定,
筛选得到TaMAPK1-6A/6B与TaMAPK1-6A/6D
的双突变体(基因型分别为TaMAPK1-aabbDD
和TaMAPK1-aaBBdd)(图1C)。
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对获 得 的 双 突 变 体TaMAPK1-aabbDD 和

TaMAPK1-aaBBdd进行杂交,鉴定得到基因型为

TaMAPK1-aaBbDd的F1 代杂合株系(图1D),接

着对F1 代的自交分离后代株系进行基因型鉴定,
筛选得到TaMAPK1-6A/6B/6D 三突变体(基因

型为TaMAPK1-aabbdd)(图1E)。

  A:TaMAPK1-6A/6B/6D三个部分同源基因序列。红色框代表发生编辑的sgRNA1位点。B~E:基因型鉴定,WT为野生型对照

(TaMAPK1-AABBDD),C1~C3、E1~E3为TaMAPK1-aaBBDD、-AAbbDD、-AABBdd单 突 变 体 杂 交 F1 代 小 麦 部 分 株 系,G1~

G4、H1~H4为F1 代杂合小麦自交分离后代部分株系,L1~L3为TaMAPK1-aabbDD、-aaBBdd双突变体小麦杂交F1 代部分株系,S1~

S5为TaMAPK1-aaBbDd杂合小麦自交分离后代部分株系。

A:SequencesofthethreehomeologousgenesTaMAPK1-6A,-6B,and-6D.ThesgRNA1sitewhereeditingoccurredishighlighted

inred.B-E:Genotypingidentification,WTiswild-typecontrol(TaMAPK1-AABBDD),C1-C3andE1-E3forselectedF1linesfrom

crossesamongthesinglemutantsTaMAPK1-aaBBDD,-AAbbDD,and-AABBdd,G1-G4andH1-H4forselectedself-pollinatedprogeny
fromtheF1heterozygouslines,L1-L3forselectedF1linesfromacrossbetweenTaMAPK1-aabbDD,and-aaBBdddoublemutants,S1-

S5forselectedself-pollinatedprogenyfromtheheterozygousTaMAPK1-aaBbDdlines.
图1 小麦TaMAPK1基因功能缺失突变体的鉴定

Fig.1 Identificationofloss-of-functionmutantsofTaMAPK1inwheat

2.2 小麦TaMAPK1单、双基因功能缺失突变体

抗旱性的差异

干旱胁迫9d后,野生型、TaMAPK1单、双
基因功能缺失突变体幼苗生长均受到影响,植株

均出现不同程度萎蔫。与野生型相比,mapk1基因

功能缺失突变降低了小麦的抗旱性,复水4d后

mapk1突变体恢复生长的状态更差(图2A)。
正常供水条件下,mapk1突变体的细胞膜相

对透性、叶片相对含水量(RWC)与野生型Fielder
均无显著差异。相较于野生型Fielder,mapk1突

变体的离体叶片失水率(RWL)明显增大。在干旱

胁迫第9天,与野生型Fielder相比,mapk1突变体

的电导率(EL)增大20.0%~49.0%,RWC降低

8.1%~19.0%,复水4d后的植株存活率降低

10.7%~36.4%(图2B~图2E)。进一步分析发

现,mapk1-aabb、mapk1-aadd双突变体的RWL明

显高于mapk1-aa、mapk1-bb、mapk1-dd单突变体(图
2B)。与mapk1-aa、mapk1-bb单突变体相比,mapk1-aabb
双突变体的EL分别增大23.0%和18.3%,RWC分别

降低9.0%和11.2%,存活率分别降低28.7%和

26.9%;与mapk1-aa、mapk1-dd 单 突 变 体 相 比,

mapk1-aadd双突变体的EL分别增大24.2%和

14.2%,RWC分别降低9.6%和11.1%,存活率

分别降低28.7%和24.5%(图2C~图2E)。以

上结果均表明TaMAPK1基因功能缺失突变导致

小麦幼苗的保水能力更差,对干旱更加敏感。
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  图柱上不同字母表示同一处理不同基因型间差异显著(P<0.05)。下图同。
Differentlettersabovethebarsindicatesignificantdifferencesamonggenotypesunderthesametreatmenttat0.05level(P<0.05).The

sameinfigures3and4.
图2 TaMAPK1基因敲除对小麦耐旱性的影响

Fig.2 EffectsofTaMAPK1knockoutondroughttoleranceinwheat

2.3 TaMAPK1基因功能缺失对小麦渗透调节

与氧化应激响应的影响

TaMAPK1基因功能缺失对小麦幼苗渗透调

节物质和活性氧含量有显著影响。正常供水条件

下,mapk1突变体小麦幼苗叶片的可溶性糖、脯
氨酸、H2O2 和 MDA含量与野生型均无显著差

异(图3A~图3D)。在干旱胁迫第9天时,相比

于野生型Fielder,mapk1突变体的可溶性糖和脯氨

酸含量分别降低6.3%~13.7%和6.0%~12.5%,
叶片H2O2 和MDA含量分别增加18.2%~39.0%
和18.9%~49.5%。与mapk1-aa、mapk1-bb单

突变体相比,mapk1-aabb双突变体的可溶性糖含

量分别降低7.5%和7.4%,脯氨酸含量分别降低

6.9%和5.5%,H2O2 含量分别增大16.9%和

15.7%,MDA含量分别提高17.1%和24.3%;
与mapk1-aa、mapk1-dd 单 突 变 体 相 比,mapk1-
aadd双突变体的可溶性糖含量分别降低7.8%和

7.9%,脯氨酸含量分别降低5.4%和5.0%,
H2O2 分别增大17.5%和15.8%,MDA含量分

别提高18.4%和20.2%(图3A~图3D)。这表

明,相较于野生型Fielder,干旱胁迫后mapk1突

变体的体内渗透调节和活性氧清除能力降低,不
利于小麦在营养生长时期抵御干旱胁迫。
2.4 TaMAPK1三突变体较双突变体耐旱性比较

在干旱12d和复水7d后,mapk1突变体恢

复生 长 的 状 态 明 显 差 于 野 生 型 Fielder,其 中

mapk1-aabbdd纯合突变体恢复状态最差(图4A)。
从生理生化测定结果看,mapk1-aabbdd纯合突变

体的RWL最高,叶片离体8h后达到66.8%,
mapk1-aabb和mapk1-aadd双突变体次之(45.3%、
62.4%),野生型最低(39.5%)(图4B)。正常供

水条件下,mapk1突变体的RWC和EL、可溶性糖

含量、脯氨酸含量、H2O2 含量及 MDA含量均与野

生型Fielder无显著性差异(图4C~图4I)。
干旱胁迫12d后,mapk1-aabbdd纯合突变体

的叶片RWC最低(21.2%),EL最大(52.3%);复
水7d后mapk1-aabbdd纯合突变体的存活率最低

(57.8%),叶片的可溶性糖和脯氨酸含量均最低,叶
片H2O2 和MDA含量均最高(图4C~图4I)。

与mapk1-aabb、mapk1-aadd双突变体相比,
mapk1-aabbdd纯合突变体的叶片RWC分别降低

12.2%、4.8%,EL分别增大11.0%和12.1%,复
水7d后的植株存活率分别降低25.7%和27.8%,
叶片可溶性糖含量分别降低8.9%和7.2%,脯氨

酸含量分别降低10.2%和5.8%,叶片 H2O2 含

量分别增加22.4%和18.5%,MDA含量分别提

高39.0%和32.8%。
这进一步表明,TaMAPK1基因功能缺失突

变后小麦叶片的保水能力下降,植株渗透调节和

活性 氧 清 除 能 力 降 低,对 干 旱 更 加 敏 感,且
mapk1-aabbdd纯合突变体对干旱的敏感程度较

mapk1-aabb、mapk1-aadd双突变体进一步增强。
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图3 小麦mapk1单、双突变体干旱胁迫前后生化指标的比较

Fig.3 Comparisonofbiochemicalindicesamongmapk1singleanddoublemutantsbeforeandafterdroughtstress

图4 小麦mapk1双突变体和三突变体在干旱胁迫前后生理生化指标的比较

Fig.4 Comparisonofphysiologicalandbiochemicalindicesamongmapk1doubleand
triplemutantsbeforeandafterdroughtstress
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3 讨论

本研究利用CRISPR/Cas9技术成功创制了

TaMAPK1功能缺失突变体系列,包括单突变体

(mapk1-aa、mapk1-bb、mapk1-dd)、双 突 变 体

(mapk1-aabb、mapk1-aadd)以及纯合三突变体

(mapk1-aabbdd),并系统评价了其在苗期干旱胁

迫下的生理生化响应。结果表明,TaMAPK1基

因功能缺失导致小麦耐旱性显著降低,表现为叶

片保水能力减弱、渗透调节物质积累不足、膜脂过

氧化加剧以及活性氧清除能力下降,且这些负面

效应在双突变体及三突变体中进一步加剧,证实了

TaMAPK1-6A、TaMAPK1-6B 和TaMAPK1-6D 三

个同源基因在抗旱性中具有明显的功能累加

效应。

3.1 TaMAPK1通过调控渗透平衡与氧化稳态

增强小麦耐旱性

渗透调节物质(可溶性糖、脯氨酸)的积累是

植物应对干旱胁迫的重要机制,其含量与作物的

耐旱性呈正相关[16-18]。本研究结果显示,在干旱

胁迫后mapk1突变体的渗透调节物质(可溶性

糖、脯氨酸)含量显著低于野生型,其抗旱性较野

生型显著降低。此外,突变体中 MDA和 H2O2
的含量显著增大[14-15],TaMAPK1基因功能缺失

导致活性氧清除系统受损,使细胞膜完整性遭到

破坏。已有研究表明,MAPK通路可通过激活抗

氧化酶系统(如SOD、CAT、POD)来减轻氧化损

伤[19]。玉米ZmMAPK1过表达可通过增加干旱

条件下的脯氨酸含量和降低 MDA含量,提高转

基因拟南芥的耐旱性[20]。玉米ZmMPK3同样响

应干旱胁迫,可提高其抗旱性[21]。在干旱条件下,
马铃薯StMAPK11明显上调,并通过提高抗氧化活

性来增强其抗旱性[22]。小麦TaMAPK6、TaMAPK16
等基因的表达水平也受干旱胁迫调控[23]。因此,

TaMAPK1基因功能缺失突变可能通过调控渗透

调节物质的含量影响小麦耐旱性,并通过影响

MDA和H2O2 的含量导致其对干旱更加敏感。

3.2 TaMAPK1同源基因在抗旱性中具有累加

效应

多项研究也表明,基于多倍体作物中同源基

因的功能协同与累加调控机制,同源基因加性效

应已成为作物性状改良的重要遗传基础。多个同

源基因的累加编辑可协同调控复杂农艺性状,为
多基因聚合育种提供理论依据。本研究发现,双

突变体mapk1-aabb、mapk1-aadd的各项生理生化

指标均 较 单 突 变 体 进 一 步 恶 化,而 三 突 变 体

mapk1-aabbdd的耐旱性最为脆弱。这一结果提

示,TaMAPK1-6A、TaMAPK1-6B、TaMAPK1-
6D虽然在序列上高度同源,但在抗旱调控中可能

具有功能互补或剂量效应。类似的功能叠加现象

在小 麦 等 其 他 多 倍 体 作 物 中 亦 有 报 道,如

TaDREB1、TaNAC 等基因家族成员在抗旱中也

表现出功能冗余与累加效应[24]。研究表明,在小

麦光周期响应基因TaPpd-1的同源基因中,TaP-
pd-B1与TaPpd-D1 的双突变在千粒重、籽粒大

小、穗粒数等性状上表现出显著累加提升,而

TaPpd-A1单突变则主要调控穗长,体现基因功

能分化与协同增强[25]。此外,Ppd-1同源基因的

不同等位变异组合在调控开花时间与穗部结构中

也表 现 出 显 著 的 累 加 遗 传 效 应[26]。类 似 地,

TaGW2同源基因的编辑也显示其对籽粒大小和

重量具有明显的加性贡献[27],而TaEDR1三个同

源基因突变缺失可协同增强小麦对白粉病的抗

性[28]。这可能是六倍体小麦在长期进化过程中

形成的一种遗传缓冲机制,通过多个拷贝协同作

用可增强其对逆境的适应能力。

3.3 TaMAPK1作为抗旱育种候选基因的研究

展望与育种应用

本课题组前期研究TaMAPK1过表达植株表

现出更强的抗旱性[5],而本研究则从功能缺失角

度进一步证实了该基因在小麦抗旱中的正调控作

用。这种“过表达增强、敲除减弱”的表型一致性,
为TaMAPK1作为小麦抗旱育种的候选基因提供

了双重证据。在分子机制上,TaMAPK1可能通

过磷酸化下游转录因子或调控胁迫相关基因的表

达,整合多种信号途径,协同调控小麦的干旱应

答[29]。
尽管本研究明确了TaMAPK1在小麦苗期耐

旱性中的功能及其同源基因的累加效应,但其下

游调控网络及关键靶基因仍有待进一步解析。未

来可通过转录组学、蛋白互作组学及基因编辑技

术,系统阐明TaMAPK1在干旱信号转导中的作

用机制。此外,结合分子标记辅助育种与基因编

辑技术[30],将TaMAPK1优异等位基因导入高产

小麦品种,有望培育出兼具高产与抗旱特性的小

麦新品种[31-33],为干旱与半干旱地区的小麦生产

提供品种支撑。
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4 结论

TaMAPK1基因其功能缺失突变导致小麦幼

苗保水能力下降、渗透调节减弱、氧化损伤加剧、干
旱胁迫复水后存活率显著降低,进一步证明了其正

调控小麦苗期耐旱性。TaMAPK1-6A、TaMAPK1-
6B和TaMAPK1-6D三个同源基因在抗旱性中具

有累加效应,mapk1双突变及三突变体的抗旱性

较单突变体进一步降低。
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