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一、研究背景

1.1 小麦野生近缘植物对小麦遗传改良有重要意义

普通小麦在长期的驯化过程中，由于瓶颈效应，丧失了很多优良基因，限制了其在高产、优质、抗逆等性

状改良方面的潜力。随着全球气候的变化和人口的增长，小麦生产面临着产量不足、抗逆性不够的挑战。

小麦属间杂交可以将优良性状相关的基因从野生近缘种转移到栽培小麦中，为小麦的遗传改良提供了新的

基因资源，有助于培育出适应性强、产量高、品质优良的小麦新品种，从而有效应对气候变化、病虫害威胁以

及人口增长带来的粮食需求压力。

小麦品种的变化趋势
遗传瓶颈是指作物在长期的人为选择过程中，在保留后代中
遗传多样性逐渐降低的现象



一、研究背景

1.1 小麦野生近缘植物对小麦遗传改良有重要意义

冰草属（Agropyron L. Gaertn.）

基 因 组：仅含P基因组

高产性状：>300粒/穗，>50穗/株，穗型近于小麦

理想株型：株高<60cm，穗下茎占株高2/3以上，秆细且弹性强，

旗叶小

品质性状：籽粒粗蛋白含量18~20%

抗病性状：经中国农科院植保所鉴定，1500余份  小麦野生近缘 

中，只有冰草属物种兼抗白粉、条锈、叶锈、秆锈、

黄矮和赤霉等多种病害

抗逆性状：极强的抗旱和抗寒性，耐盐碱分布于戈壁滩

分布于沙漠

冰草野生种

小麦改良的最佳外源优异基因供体之一



一、研究背景

1.2 通过改良作物株型提高种植密度是提高作物产量的有效途径

上世纪50年代早期，Dr. Norman E. Borlaug(1914 – 2009)从日本品种NORIN 10引入矮杆基因(Rht1、Rht2)到墨西哥

小麦品种，开创了绿色革命，1967年印度进口1800吨墨西哥小麦种子，巴基斯坦随即也引进，致使小麦产量在五年内翻

番。



一、研究背景

1.3 小麦-冰草1PL易位系株高显著降低

我们实验室已经成功创制小麦-冰草1PL易位系，并通过

分子标记检测和基因组原位杂交鉴定证实。

经过多年田间农艺性状调查证明：导入冰草1PL能够降低

小麦的株高。(注：a,b,d数据来源于原始材料，即1P、1PL、

1PS附加系，已经发表）

b:1P附加系阴性植株、阳性植株和济麦22的株型比较对比

d:1PL附加系阴性植株、1PL阳性植株和济麦22的株型比较对比

GISH验证1PL易位系（红色探针为冰草1PL，蓝色为小麦染色体）



一、研究背景

1.4 获得候选基因AcSAUR32
通过转录组分析结合WGCNA分析，获得核心基因Acristatum01G026350。

Ⅰ：苗期叶片
Ⅱ：孕穗期旗叶
Ⅲ：孕穗期倒二叶
Ⅳ：孕穗期倒三叶
Ⅴ：灌浆前期旗叶
Ⅵ：灌浆中期旗叶
Ⅶ：灌浆后期旗叶



一、研究背景

1.4 获得候选基因AcSAUR32

KEGG分析显示该基因位于生长素信号转导通路，命名为AcSAUR32（Small auxin-up RNA，生长素快速响

应基因）



一、研究背景

1.4 获得候选基因AcSAUR32

物种 基因名称 主要功能与发现 文献/来源

水稻 OsSAUR45
过表达导致植株矮化、根系变短。通过抑制生长素合成（OsYUCCA）
和转运（OsPIN）相关基因发挥作用。

Plant Molecular Biology, 

2017

水稻 OsSAUR23
正向调控生长素合成与运输。该基因表达增加会导致籽粒变小变轻；
反之，敲除该基因能获得籽粒更大更重的材料。

The Crop Journal, 2025

玉米 ZmSAUR21
在根系优势表达。通过激活细胞膜上的H+-ATP酶活性，促进细胞伸长，
从而正向调控玉米幼苗根系总长度。

扬州大学， 2023

玉米 ZmSAUR15
负向调控玉米幼胚诱导胚性愈伤组织的能力。敲除该基因能显著提高
遗传转化中愈伤组织的诱导效率。

The Plant Journal, 2021

棉花 GhSAURX
在快速伸长的棉纤维中高表达。在拟南芥中异源表达能促进主根和下
胚轴伸长，并上调多个生长素途径基因。

专业期刊， 2024



二、基于多序列比对的KASP引物设计

注：由于序列暂时保密，在此以我们实验室对于多序列比对的应用，即KASP引物的设计、验证来代替。

2.1 KASP（Kompetitive Allele Specific PCR，竞争性等位基因特异性PCR）

原理：一种基于单核苷酸多态性（SNP）的高通量

基因分型技术。它利用等位基因特异性引物，实现对目

标基因位点的精确识别，能够从基因组水平对SNP和

InDel进行精准分型。在PCR扩增过程中，只有与目标

DNA匹配的引物或探针才能有效扩增并产生荧光信号。

通过检测特定的荧光信号，可以确定样本的基因型。

优势：高通量、低成本、高准确度、特异性高、稳

定性高、简单快捷的结果分析、高效率、共显性。



二、基于多序列比对的KASP引物设计

2.2 引物设计
第一步，获得AcSAUR32的小麦同源染色体上的同源基因。在小麦基因组网站WheatOmics 1.0中使用基因

的CDS序列进行BLAST，将序列复制粘贴，选择blastn，数据库选中国春2.1，默认参数，获得BLAST结果后下

载相似度最高的1A、1B、1D的序列（直接点击）。



二、基于多序列比对的KASP引物设计

2.2 引物设计
第二步，将AcSAUR32和相似度最高的三个1A、1B、1D同源基因整理到同一个FASTA文件中。打开EBI，

选择合适的工具进行多序列BLAST，下载结果文件。

第三步，寻找合适的设计位点。

Ac1P01G235900.1            GCCATCTCCA GCTCCGACCC CTGGCCCTTC TCTTCCTAAC CCCAAACCCC  

TraesCS1A03G0483200        GCCATCTCCA GCTCCGACCC CTGGCCCTTC TCTTCCTAAC C.CAAACCCC  

TraesCS1B03G0589800        GCCATCTCCA GCTCCGACCC CTGGCCCTTC TCTTCCTAAC CCCAAACCCC  

TraesCS1D03G0455800.1      GCCATCTCCA GCTCCGACCC CTGGCCCTTC TCTTCCTAAC CCCAAACCCC  

 

 

Ac1P01G235900.1            TCCT...CCC TCCCGAGCTC GCTCCACCGA TCC.AATCTC TCC.CCTCCT  

TraesCS1A03G0483200        GCA....... TCCCGATCTC CC........ ......TCCC CCCTCCTCCT  

TraesCS1B03G0589800        TCCATCCCCC TCTCGAGCTC CGCCGTCCGA TCTCCCTCCC CCC.TCTCCT  

TraesCS1D03G0455800.1      TCCTCCCGCC TCTCGAGCTC TGCCGTCCGA TCTCCCTCCC CCG.TCTCCT  

 

 

Ac1P01G235900.1            CCATCCTC.. AA......CA AGTCTTGTCC GGTCCTCGC. ..CCCCGATG  

TraesCS1A03G0483200        CCTTCCTC.. AA......CA ACTCTTCTCC GGTCCTCGCC GCCTCCGATG  

TraesCS1B03G0589800        CCTTCCTCGC AACAGCCACA AGACTCGTCC GGTCCTCGC. ..CTCCGATG  

TraesCS1D03G0455800.1      CCTTCCTCGC AACAGCCAGA AGACTCGTCC GGTCCTCGC. ..CTCCGATG  

 

 

Ac1P01G235900.1            CACCTCAGGC AGC....... .....ACCAC AGGGCGGAGA TGGTGGCGCC  

TraesCS1A03G0483200        CACCTCAGGC AGCAGCAGCA GCAGCAGCAC AGGGCGGAGA TGGTTGCGCC  

TraesCS1B03G0589800        CACCTCAGGC AGCAGCAGCA GCACCACCAG AGGGCGGATA TGGTGGCGCC  

TraesCS1D03G0455800.1      CACCTCAGGC AGCAGCAGCA GCAGCACCAC AGGGCGGAGA TGGTGGCGCC  



二、基于多序列比对的KASP引物设计

2.3 引物验证

适用于小麦（异源六倍体），其

他作物可以通过查找文献，探索

合适的体系、程序和参数



二、基于多序列比对的KASP引物设计

2.3 引物验证

验证时，使用一定量的群体，建议使用同一DNA模板，可以相互佐证，筛选准确、分型好的引物

纯合阴性WW（小麦）

杂合PW

纯合阳性PP（冰草）

纯合阴性WW（小麦）

杂合PW

纯合阳性PP（冰草）

纯合阴性WW（小麦）

杂合PW

纯合阳性PP（冰草）

纯合阴性WW（小麦）

杂合PW

纯合阳性PP（冰草）



二、基于多序列比对的KASP引物设计

上述多序列比对方法仅适用于少量基因，若进行大批量的引物设计，建议使用本地BLAST，以

1PL纯合易位系为例，先在ensembl中下载小麦参考基因组数据FASTA，再用Tbtools将1A1B1D的

数据提取出来，另存为文档，后续BLAST建库即可进行大批量的多序列比对，可以在结果文件中大

批量的设计引物。



三、进化分析

3.1 氨基酸序列的获得

拟南芥：在TAIR-Home中直接搜索SAUR，然后下载所有结果的氨基酸序列，与AcSAUR32保存在一起。

小麦：在WheatOmics 1.0中进行BLAST，选择blastn，数据库选中国春2.1，默认参数。去除低置信结果后，

下载全部CDS序列，使用在线软件翻译为氨基酸序列，也与AcSAUR32保存在一个txt文件中。



三、进化分析

3.2 进化树构建

打开MEGA12，选蛋白质，用MUSCLE（较大规模的

远缘序列），默认参数进行对齐。去除拟南芥中的两个假

基因（存在非法字符，会报错），基于是远缘序列、氨基

酸长度较短、序列数较多，考虑到模型和计算时间，最后

选择邻接法（Neighbor-joining）、自举法，为获得较准确

的结果，Bootstrap replicates设置为1000，选择JTT模型，

其他参数默认。因为序列较多，调整为环形图、改变进化

树尺寸和字体大小。

红色箭头所指即为AcSAUR32所在类群，可以发现该

基因与同源群1A、1D上的同源基因聚在一起，符合预期。



三、进化分析

3.3 进化分析
由于小麦网站里面没有找到基因名称，因此从距离最近的拟南芥基因ID入手，发现与拟南芥的SAUR59、36、32

等同属一个类群。在此我们选择同源基因SAUR32，通过DeepSeek找到一个关于SAUR家族分类的文献（划分为10

个分支和3个亚家族）。



三、进化分析

3.3 进化分析
通过分析文献中分类，确定AcSAUR32属于Clade 4。

Zhang H, Yu Z, Yao X, Chen J, Chen X, Zhou H, Lou Y, Ming F, Jin Y. Genome-wide identification and characterization of small auxin-up RNA (SAUR) gene family in plants: evolution and 

expression profiles during normal growth and stress response. BMC Plant Biol. 2021 Jan 6;21(1):4. doi: 10.1186/s12870-020-02781-x.



四、结构与功能分析

4.1 结构&理化分析
使用NCBI 多序列比对 COBALT，默认参数进行比对。结果显示中间大片高度保守的区域强烈（红色）区域

提示这是该蛋白质执行其主要功能（如催化、结合等）的核心结构域。

可变区域：N-端是主要的长度多态性区域，其功能可能与该蛋白质的调控或特定定位有关；内部特定位点：

需要重点关注的对象，这个变异可能导致该变体与其他变体在功能上有所不同。

保守区域 保守区域



四、结构与功能分析

AlphaFold3预测AcSAUR32蛋白结构



四、结构与功能分析

使用EBI Dottup ，输入目前扩增出来的最长核苷酸序列，发现序列中不存在大片段的重复单元。

使用ProtParam，输入氨基酸序列，计算蛋白质的各种物理和化学参数。



四、结构与功能分析

使用ProtScale，输入氨基酸序列，分别对疏水性、α-螺旋、跨膜倾向性进行分析。



4.2 亚细胞定位预测

四、结构与功能分析

openGPS（预测在细胞质）

WoLFPSORT（预测在细胞质、线粒体、叶绿体）

CELLO（预测在线粒体、细胞质）

DeepLoc-2.1（预测在细胞核、细胞膜、液泡）



四、结构与功能分析

参考UniProt中SAU32_ARATH，结果都指向细胞核和细胞质。

通过实验发现，AcSAUR32亚细胞定位（烟草和原生质体）在细胞核和细胞质上。可见同源基因之间亚细胞

定位和预测的结果可以提供参考。

UniProt（SAU32_ARATH定位在核、质） 小麦原生质体
（噪点太多，需重做）

烟草
(图片还未处理）

GFP

AcSAUR32-GFP

GFP Bright field Merged



四、结构与功能分析

参考STRING中SAU32_ARATH的蛋白互作

4.3 拟南芥中同源蛋白SAU32互作



四、结构与功能分析

参考STRING中SAU32_ARATH的蛋白互作

植物应对过量生长素的存在的机制 生长素的装载和运输



四、结构与功能分析

4.4AcSAUR32转基因功能验证

构建冰草中的AcSAUR32基因的过表达载体质粒，将质粒转入受体小麦Fielder中。对T1代植株进行农艺性

状考察后发现AcSAUR32转基因植株的株高较受体材料Fielder降低，初步证实冰草1PL染色体中的特异基因

AcSAUR32参与小麦的生长发育过程，能够降低小麦株高。（目前在T3代）

T1代



五、后续研究计划

正在进行：亚细胞定位（原生质体）

转基因材料的筛选（聚焦表型）

酵母双杂筛库（筛互作蛋白）

                  基因敲除（预计年后获得T0代种子）

后续计划：Western blot实验

                  启动子活性分析LUC实验

筛出互作蛋白后开展验证实验

进一步分析氨基酸序列差异（可能会往蛋白质结构上进行一些研究）

阐明分子机制，构建模型

国家作物种质库（新库）



G06小组全体成员

G06A王云、G06B孙吉林、G06C王俊杰、G06D余瑶（从左到右）



Thank you for listening
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