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摘  要 

糖基转移酶是生物体内一类至关重要的超家族酶，负责催化活化的糖基供体(如UDP-葡萄糖)与特定的受

体分子(包括蛋白质、脂质、激素、次级代谢物等)之间的糖基化反应。这种糖基化修饰是广泛参与植物

的生长发育、次生代谢调控、激素平衡稳态维持以及逆境胁迫响应等关键生物学过程的生物体内最重要

的修饰反应之一。水稻作为全球最重要的粮食作物之一，同时也是单子叶模式植物，其基因组中编码着

庞大的UGT家族。由UDP-糖基转移酶(UGTs)催化的糖基化对于增强类黄酮的溶解度、生物活性和多样性

很重要。本文旨在系统综述水稻UDP-糖基转移酶的研究现状，重点围绕其修饰位点、种类、生物学功能

以及在作物遗传改良中的应用潜力进行阐述，在此基础上展望其未来研究方向，以期为水稻功能基因组

学研究和高效育种工作的推进提供重要的理论参考。最后，本文对当前研究面临的挑战和未来发展方向

进行了展望，以期为水稻糖基转移酶的深入研究和实践应用提供全面的参考依据。 
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Abstract 
Glycosyltransferases is a crucial superfamily of enzymes in organisms, responsible for catalyzing 
the glycosylation reactions between activated sugar donors (such as UDP-glucose) and specific ac-
ceptor molecules (including proteins, lipids, hormones, secondary metabolites, etc.). This glycosyl-
ation modification is one of the most important modification reactions in organisms, widely in-
volved in key biological processes such as plant growth and development, regulation of secondary 
metabolism, maintenance of hormone homeostasis, and responses to abiotic stress. Oryza sativa L., 
as one of the most important food crops in the world and a model monocot plant, has a large UGT 
family encoded in its genome. Glycosylation catalyzed by UDP-Glycosyltransferases (UGTs) is im-
portant for enhancing the solubility, bioactivity, and diversity of flavonoids. This paper aims to sys-
tematically review the current research on UDP-glycosyltransferases in rice, focusing on their mod-
ification sites, types, biological functions, and potential applications in crop genetic improvement. 
Based on this, it also looks forward to future research directions, intending to provide important 
theoretical references for the advancement of functional genomics research and efficient breeding 
work in rice. Finally, this paper discusses the current challenges and future development directions 
in this field, aiming to offer a comprehensive reference for in-depth research and practical applica-
tions of rice glycosyltransferases. 
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1. 引言 

水稻(Oryza sativa L.)主要分布在亚洲地区，亚洲的水稻种植面积占全球水稻种植面积的 90%左右。

植物中存在的大部分生化多样性是各种修饰的结果，这些修饰的机制主要改变其前体分子的生物功能。

糖基化是由 UDP-糖基转移酶(UGTs)介导的次级代谢物的主要修饰之一。 
类黄酮化合物是次级代谢物之一，广泛存在于植物中，并在生物过程中发挥着至关重要的作用。黄

酮类化合物是植物次生代谢产物中最重要、最大的一类，是遗传学、生物化学和分子生物学领域研究最

多的天然产物之一[1]，有超过 9000 种已知化合物[2]-[4]。类黄酮化合物包括 C6-C3-C6 碳骨架沿着与两

个苯环(环 A 和环 B)通过三碳杂环吡喃 C 环互连[1]，并且基于 A、B 和 C 环的结构考虑和修饰，可以将

其细分为六个主要类别，包括黄酮、黄烷酮、黄酮醇、黄烷醇、花青素和异黄酮[5] [6]。 
植物黄酮类化合物的生物合成途径起始于苯丙氨酸代谢，是次生代谢的核心分支。苯丙氨酸经苯丙

氨酸解氨酶(PAL)等作用，转化为香豆酰-CoA。香豆酰-CoA 与丙二酰-CoA 在关键酶查尔酮合酶(CHS)催
化下缩合，生成了母体化合物查尔酮。查尔酮在查尔酮异构酶(CHI)作用下立体专一地环化，形成黄酮基

本骨架——黄烷酮(如柚皮素)。以黄烷酮为枢纽，经过一系列羟基化、还原、氧化、糖基化等酶促修饰，

分支合成各类黄酮(如木犀草素)、黄酮醇(如槲皮素)、异黄酮、花青素等最终产物(图 1)。类黄酮化合物通

过羟化酶、糖基转移酶、酰基转移酶和甲基转移酶等酶介导的羟基化、糖基化、酰化和甲基化等修饰机
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制，尽管核心黄酮结构的复杂性相对有限，但在植物界中分布着大量多样的、修饰过的结构型黄酮[7]；
类黄酮的糖基化通常由 UDP-糖基转移酶(UGT)介导[8]，它赋予核心黄酮复杂性，增强分子稳定性和溶解

度，改变其化学性质，影响其亚细胞转运性和生物活性[9]-[11]。尽管类黄酮化合物，尤其是黄酮醇在模

式植物中得到广泛的研究，并且其代谢的调节在很大程度上已经被揭示。然而其在水稻中代谢的自然变

化仍有待阐明。 
 

 
Figure 1. Flavonoid biosynthesis pathway 
图 1. 黄酮类化合物生物合成途径 

2. UDP-糖基转移酶修饰位点 

广泛分布于原核生物、真核生物、古细菌和病毒中的糖基转移酶(Glycosyltransferases, GTs)，可催化
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特定糖基供体和受体发生反应形成糖苷键。该酶是高度分化的多基因家族，根据 CAZy 数据库，可分为

106 个家族[12]。其中负责催化类黄酮化合物糖苷化的糖基转移酶基因，大部分属于植物尿苷二磷酸糖基

转移酶(Uridine Diphosphate Glycosyltransferase, UGT, GT family 1)。 
类黄酮 UGT 具有糖受体和糖供体的多样性和特异性[13]。类黄酮 UGT 根据糖基化反应中修饰位点

的不同，可分为类黄酮的 3-O-糖基转移酶、5-O-糖基转移酶、7-O-糖基转移酶以及 C-糖基转移酶[14] [15]。
类黄酮 UGT 的糖受体包括黄酮、黄酮醇、黄烷醇、黄烷酮、花青素和异黄酮等。在 UDP-糖供体中，UDP-
葡萄糖是最常见的活化糖供体，还有 UDP-半乳糖、UDP-鼠李糖、UDP-木糖和 UDP-葡萄糖醛酸(图 2)等
UDP 糖类[15]，GGT 催化合成的双糖主要包括芸香糖(6-O-α-L-鼠李糖-D-葡萄糖)、槐糖(2-O-β-D-葡萄糖

-D-葡萄糖)、新橙皮糖(2-O-α-L-鼠李糖-D-葡萄糖)等，较少有 3 个以上的糖连接[16] [17]。 
 

 
Figure 2. Glycosyl donor 
图 2. 糖基供体 

2.1. 类黄酮 3-O-糖基转移酶 

类黄酮 3-O-糖基转移酶已在许多植物物种中被鉴定和鉴定。例如，从黄芩(Scutellaria baicalensis 
Georgi)基因组数据库中鉴定出类黄酮 3-O 葡萄糖基转移酶基因家族成员 Sb3GT1 (UGT78B4)，并通过体
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外酶活实验筛选其五种糖供体[18]。红花(Carthamus tinctorius L.)中也鉴定出类黄酮 3-O 糖基转移酶基因

CtUF3GT，其开放阅读框为 1446 bp，编码 481 个氨基酸，具有植物 UGT 家族特有的 PSPG 基序，其体

内的 CtUF3GT 能够催化山柰酚和槲皮素生成山柰酚-3-O-葡萄糖苷和槲皮素-3-O-葡萄糖苷，并且对山柰

酚具有较高的底物偏好性[19]。唐古特白刺(Nitraria tangutorum Bobrov)中的 NtUFGT 基因对花青素受体

表现出 3-O-糖基转移酶活性[20]。有研究鉴定出来自甘草(Glycyrrhiza uralensis)的 3-O 糖基转移酶

(GuUGT73F15)，该酶特异性地糖基化 PPD 的 C3-OH，产生人参苷 Rh2 [21]。在杨梅(Morella rubra Lour.)
中鉴定并表征了两个 3-O 糖基转移酶：MrUGT78A26 和 MrUGT72B67 [22]。也有研究在番茄(Solanum 
lycopersicum L.)转录组和基因组中筛选并鉴定了 UDP-糖基转移酶 SlUGT75C1 是催化槲皮素、山柰酚 3-
O-葡萄糖基化的关键酶，为芦丁等黄酮醇的合成提供前体，是番茄黄酮醇代谢工程的核心靶点[23]。 

2.2. 类黄酮 5-O-糖基转移酶 

类黄酮 5-O-糖基转移酶也在许多植物物种中得到了鉴定。例如，从水稻中鉴定出了黄酮 5-O-葡萄糖

基转移酶基因 OsUGT707A2，并对其进行了鉴定，证明其有助于 UV-B 耐受性[5]。同时，在霍尔稷草

(Panicum hallii)中发现一种 5-O-葡萄糖基转移酶的基因并对其进行突变，优化了 O 类糖苷的生产[24]；在

葡萄风信子(Muscari botryoides (L.) Mill.)中鉴定出花青素 5-O-糖基转移酶 MaAGGT1 [25]；在牡丹(Paeonia 
× suffruticosa Andrews)中分离并鉴定了 5-O-糖基转移酶 PsUGT75L45 [26]；在蹄叶橐吾(Ligularia fischeri 
(Ledeb.) Turcz.)中分离鉴定了花青素 5-O-葡萄糖转移酶 LfA5GT1 [27]；在矮牵牛(Petunia hybrida (Hook.) 
E. Vilm.)中分离鉴定了花青素 5-O-葡萄糖转移酶 Ph5GT [28]。花青素 5-O-葡萄糖转移酶(5GT)可以在 5-O
位对花青素进行糖基化，改变植物颜色。 

2.3. 类黄酮 7-O-糖基转移酶 

黄酮类 7-O-葡萄糖苷是植物物种中主要且自然产生的黄酮类糖苷之一，对类黄酮化合物的 7-OH 位

具有催化活性。从水稻中克隆了编码黄酮 7-O-葡萄糖基转移酶的黄酮 UGT706D1 基因，并进行鉴定，证

明其具有紫外线耐受性[5]。在茶树中，研究人员鉴定了一种名为 CsUGT75L12 的 UDP-糖基转移酶基因，

该基因编码的酶能够催化黄酮类化合物在 7-OH 位置的糖基化，生成类黄酮 7-O-葡萄糖苷[29]。另一项研

究发现，茶树中存在两种 UDP-糖基转移酶(CsUGT75L12 和 CsUGT79B28)，它们通过顺序糖基化过程催

化黄烷酮 7-O-新橙皮苷的合成[30]。在黄芩中鉴定并表征了六个糖基转移酶基因，催化生成 7-O-葡萄糖

醛酸[31]。在花生中鉴定的 AhUGT75A (UGT73CG33)的过表达后减少了 MDA 和超氧化物在拟南芥中的

积累，增强了其对干旱胁迫的耐受性[32]。 

2.4. 类黄酮 C-糖基转移酶 

黄酮 C-葡萄糖基转移酶已在多种植物中被发现，例如苔藓植物(苔藓)和蕨类植物(蕨类植物)，以及单

子叶植物和双子叶植物。葛根(Pueraria montana (Lour.) Merr.)是一种传统中药，因其具有药用价值而备受

关注，有研究对其根、茎及其他不同组织进行研究，并通过基因表达、系统发育分析提出了几种 C-糖基

转移酶[33]。还发现了来自荞麦(Fagopyrum esculentum Moench)的两种类黄酮 C-葡萄糖基转移酶基因

UGT708C1 和 UGT708C2 [14]；大豆(Glycine max (L.) Merr.) UGT708D1 [34]；日本龙胆(Gentiana Triflora) 
GtUF6CGT1 [35]；石斛(Dendrobium catenatum)中的 UGT708S6 能够催化木犀草素、柚皮素等类黄酮化合

物的 C-糖基化，并且对根皮素和 2-羟基柚皮素表现出 O-糖基化活性[36]。也有研究在荷花(Nelumbo nu-
cifera Gaertn.)中，通过对其基因组数据挖掘并鉴定，筛选出了两个 C-糖基转移酶：UGT708N1 和 UGT708N2 
[37]。 
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3. UDP-糖基转移酶的种类 

3.1. 激素类 UDP-糖基转移酶 

激素类糖基转移酶(Hormone-Related Glycosyltransferases)是调控植物激素稳态、信号传导及代谢转化

的关键酶类。它们通过将糖基(如葡萄糖)转移至激素分子上，改变激素的活性、溶解性及运输性，从而精

细调控植物生长发育和逆境响应。王婷等发现发现水稻 UGT2 和 UGT3 基因参与了盐碱等非生物胁迫的

响应机制，可能通过调节激素水平来调节抗逆性[38] [39]。目前，在苜蓿(Medicago sativa L.)中分析了 90
余种 MsUGT 基因，且通过预测其遗传信息和基因序列，猜测其可被多种植物激素和类黄酮化合物诱导

[40]。 

3.2. 类黄酮 UDP-糖基转移酶 

类黄酮糖基转移酶(Flavonoid Glycosyltransferases, UFGTs)在水稻中主要负责将糖基(如葡萄糖)转移

到类黄酮分子上。这个过程不仅决定了类黄酮的颜色(如紫色的花青素)，还影响其溶解性、稳定性和抗逆

性。在大豆中发现了六个对类黄酮醇、异黄酮、类黄酮和黄酮醇原体具有不同动力学特性的活性的基因：

UGT72X4、UGT72Z3、UGT73C20、UGT88A13、UGT88E19 和 UGT92G4，将这六个 GmUGT 基因进行过

表达处理后，大豆毛状根中异黄酮和黄酮醇糖苷的含量显著增加了[41]。在雪柚(Citrus grandis)中通过转

录组数据分析及体外表征分析筛选了六个类黄酮 UDP-糖基转移酶，其中四个对多种黄酮类化合物表现出

催化活性[42]。 

3.3. 其他类型的糖基转移酶 

水稻中的萜类糖基转移酶主要涉及萜类化合物，其具有超过 40000 种结构，具有抗肿瘤、抗菌、抗

微生物以及抗氧化等多种重要的功能[43] [44]；二萜类(Diterpenoid)的生物合成与解毒代谢。解毒与防御

类的糖基转移酶糖苷化外源毒素(如真菌毒素、农药)，降低毒性，保护细胞。 
目前，关于 UGT 催化萜类化合物糖基化的研究，主要集中于橙花醇、芳樟醇、甜菊醇及皂苷等萜类

化合物，对二萜类化合物糖基化也有部分研究。相关研究结果显示，茶树 CsUGT91Q2 能够介导橙花醇的

糖基化反应，进而生成橙花醇糖苷，这一产物可用于香水及洗发水香味添加剂的相关研究[44] [45]。研究

发现，在桂花(Osmanthus fragrans)中OfUGT85A84的转录表达水平与植株体内糖苷的积累呈正相关关系，

且重组 OfUGT85A84 蛋白具备催化活性，能够介导芳樟醇和芳樟醇氧化物的糖基化过程，进而将这类芳

香化合物转化为糖基化缀合物[46]。OsUGT79 催化真菌毒素(如脱氧雪腐镰刀菌烯醇)的糖苷化，是水稻重

要的解毒酶[47]。糖基转移酶基因 UGT353G2 对新烟碱类农药具有代谢活性，提升植株耐受性[48]。 

4. UDP-糖基转移酶的生物学功能 

水稻 UDP-糖基转移酶(OsUGTs)是水稻基因组中一个庞大的基因家族，其生物学功能围绕水稻生长

发育调控、次级代谢产物合成、逆境胁迫响应及激素稳态维持等核心过程展开，是水稻适应环境和正常

生长的关键酶类。 

4.1. 调控激素稳态 

UDP-糖基转移酶(UGTs)是调控植物激素稳态的核心枢纽(图 3)。它们通过将活性激素(如生长素、脱

落酸、盐胁迫素)转化为糖苷化的失活形式(糖苷)，实现激素从储存到释放的调控，从而精准调节植物的

生长发育与逆境响应。研究表明，OsUGT706D2 等在寒冷、淹没胁迫及外源脱落酸(Abscisic Acid, ABA)
处理下被激活。通过糖基化作用，调节 ABA 的活性水平，进而调控气孔关闭与耐逆基因表达[49]。
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OsUGT74J1 广泛表达于组织中，敲除该基因会导致水杨酸浓度升高，影响根系发育与整体生长[50]。脱

落酸(ABA)和水杨酸(SA)等激素的糖基化修饰已被证实参与植物的胁迫响应。UGT85A53 在茶树中通过糖

基化 ABA 调节茶树的低温和干旱抗性。抑制 UGT85A53 会导致茶树在低温和干旱胁迫下 ABA 水平降

低，从而降低其抗逆性[51]。UGT1 在茶树中通过糖基化 SA 调节植物的抗病性。在低温和干旱胁迫下，

抑制 UGT1 会增加 SA 水平，从而增强茶树的抗逆性[51]。OsUGT75A 基因可催化 ABA 发生糖基化反应，

以此实现对种子和胚芽鞘内游离态 ABA 含量的精准调控，并通过 ABA 信号通路来调控胚芽鞘的伸长生

长[52]。吲哚乙酸糖基转移酶(OsIAGLU)基因可调控种子萌发过程中生长素含量，解除对 ABA 生物合成

关键基因的抑制导致 ABA 合成增加，从而抑制种子萌发[53]。除此之外，水稻糖基转移酶 Os6 可在体外

介导细胞分裂素(Cytokinin, CK)的糖基化过程；当该基因在拟南芥中过表达时，植株内的 CK 糖苷含量会

显著升高[54]。有研究表征了长链非编码 RNA ELENA19 作为 UDP-糖基转移酶 71B6 (UGT71B6)的反义

转录本，调控该水稻糖基转移酶，负责 ABA 的糖基化。且实验证明了 ELENA19 下调 UGT71B6 表达并

提升内源性 ABA 水平[55]。 

4.2. 参与次级代谢产物合成 

次级代谢产物(如植保素、黄酮类、酚类化合物)的生物活性和稳定性高度依赖糖基化修饰，OsUGTs
是这些代谢途径的关键节点酶。糖基转移酶催化反应的底物和产物可对基因表达进行反馈调节。如底物

黄酮类物质含量增加，可能促进相关糖基转移酶基因表达，以催化更多黄酮类物质糖基化；产物积累到

一定程度，则可能抑制基因表达。 
 

 
Figure 3. Working model of glycosyltransferases involved in regulating hormone homeostasis; Dashed lines indicate indirect 
or multistep regulation; arrowheads indicate positiveregulation; and flat-ended lines indicate negative regulation. ABA: Ab-
scisic acid; IAA: Auxin; SA: Salicylic acid; CK: Cytokinins; OsUGT706D2/OsUGT75A/UGT85A53/UGT71B6/OSIAGLU/ 
UGT74F2/OsUGT74J1/UGT1/Os6: Glycosyltransferase gene; ELENA19: Antisense transcript of UGT71B6 
图 3. 参与调控激素稳态的糖基转移酶的工作模型；虚线表示间接或多步骤的调节；箭头代表正向调节；平箭头代表负

向调节。ABA：脱落酸；IAA：生长素；SA：水杨酸；CK：细胞分裂素；OsUGT706D2/OsUGT75A/UGT85A53/UGT71B6/ 
OsIAGLU/UGT74F2/OsUGT74J1/UGT1/Os6：糖基转移酶基因；ELENA19：UGT71B6 的反义转录本 

 
木质素合成途径与黄酮代谢途径同属苯丙烷通路的重要分支，在逆境胁迫条件下，GSA1 基因编码的

糖基转移酶 UGT83A1 可介导代谢流从木质素合成途径向黄酮糖苷合成途径重新分配，进而造成木质素
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合成途径被抑制，而黄酮糖苷合成途径(包括花青素合成相关通路)则呈现上调趋势[56]。UDP-糖基转移酶

OsUGT706D2，能使水稻通过调节黄酮代谢，提高对各种非生物胁迫的耐受性[49]。在水稻中表征了一种

糖基转移酶——DUGT2 通过广谱黄酮糖基化，促进黄酮糖苷积累，激活抗氧化系统与渗透调节，缓解逆

境损伤[57]。通过体外酶活鉴定发现茶叶(Camellia sinensis (L.) Kuntze)中的 CsUGT74Y1 是一种多功能

UGT，催化类黄酮、酚酸、木质素和生长素的糖基化[58]。 

4.3. 逆境胁迫响应 

干旱、高盐、高温、低温、UV-B 照射等非生物胁迫可诱导糖基转移酶基因表达[59]。目前诸多研究

均已报道，植物 UGT 可通过对次生代谢物质进行糖基化修饰从而提高植物抗逆性。 
以拟南芥为例，其体内的 AtUGT79B2 和 AtUGT79B3 具有催化活性，能够在花青素的 3-O 位引入鼠

李糖基，这两个基因的表达可被低温、盐碱、干旱等多种非生物胁迫强烈诱导，表明二者可通过调控花

青素的积累，增强拟南芥对非生物胁迫的耐受能力[60]。玉米突变体 Mu689 和 Mu943 均存在糖基转移酶

基因 ZmUFGT2 (UGT78D2)的功能缺失，导致体内黄酮醇的糖基化修饰途径受阻，无法生成黄酮醇苷；在

盐与干旱胁迫环境中，突变体的种子发芽率、茎和根系生长均表现出显著的抑制效应，表明该突变体对

盐旱胁迫的耐受能力大幅下降[61]。在受到稻瘟病菌等病原菌侵染或害虫侵害时，水稻糖基转移酶基因表

达也会发生变化。有研究发现，水稻中 UGT85E1 基因在干旱胁迫下表达上调，通过增强脱落酸信号通路，

提高植物的耐旱性[62]。UGT3 不仅响应盐胁迫，还参与干旱胁迫响应，过表达可增强耐盐、耐旱能力[39]。
UDP-糖基转移酶基因 OsUGT706E2 负调控水稻对稻瘟病和非生物胁迫的耐受性[63]。茶树中的 UGT 基

因在低温和干旱胁迫下表现出不同的调控模式。研究表明，抑制 UGT85A53 会降低茶树在低温和干旱胁

迫下的 ABA 水平，从而增加茶树的损伤；而抑制 UGT1 则会增加 SA 水平，增强茶树的耐寒性和耐旱性

[51]。从番茄中分离并鉴定出的 UDP-糖基转移酶基因(SlUGT73C1)，在拟南芥中过表达 SlUGT73C1 后，

种子发芽率及超氧化物歧化酶(Superoxide Dismutase, SOD)和过氧化物酶(Peroxidase, POD)活性增加，丙

二醛(Malondialdehyde, MDA)含量降低，表明了 SlUGT73C1 在调控植物耐旱性方面起着重要作用[64]。有

研究全面鉴定甜樱桃(Prunus avium L.) UDP-糖基转移酶(UGTs)家族筛选并验证了糖基转移酶 PavUGT10
具有增强植株耐淹性的功能，为甜樱桃抗逆育种提供基因资源与理论依据[65]。芍药(Paeonia lactiflora 
Pall.) UDP-糖基转移酶 PoUGT84A1 通过黄酮糖基化调控种子中黄酮与多不饱和脂肪酸(PUFAs)积累的代

谢互作机制，为油用芍药品质改良提供核心靶点与理论支撑[66]。 
目前，关于植物 UGT 通过介导激素的糖基化修饰来调控非生物胁迫响应的研究主要集中在 IAA 和

ABA 两类激素上，而其他激素如 CK、GA、BR 等其他激素的糖基化反应是否与植物抗逆性存在关联，

仍有待进一步研究。 

4.4. 生长发育调控 

OsUGE1 催化 UDP-半乳糖转化为 UDP-葡糖，参与细胞壁多糖(如半纤维素、果胶)的生物合成，直接

影响细胞壁的完整性，进而影响细胞分裂与伸长。同时 OsUGE1 作为转录激活子，直接结合启动子上的

E-box 元件。调控花粉壁降解相关基因的表达，连接代谢状态与基因转录水平。其敲除突变体(osuge1)导致

花粉壁降解受阻，花粉发育异常，最终导致不育[67]。GSA1 (OsUGT707A2)通过调控类黄酮和单宁醇的糖基

化，改变代谢流向。特定突变导致底物亲和力降低，粒小且抗逆性差；过表达则粒大且耐盐、耐旱[56]。 

5. UDP-糖基转移酶基因的应用前景 

植物 UGT 不仅在次生代谢调节、激素信号通路介导和抗逆能力增强中具备关键功能，相关研究还表

明其具有提高农作物产量、保障生产的应用潜质。作为影响水稻产量的重要因素，籽粒形态极易受各类
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非生物胁迫的干扰产生变异。GSA1 基因(grain size and abiotic stress tolerance 1)编码水稻糖基转移酶

OsUGT83A1，其作用机制是通过调节细胞的分裂与伸长生长实现对籽粒大小的调控；在水稻中过表达

GSA1，既能显著增大粒型，又可增强植株对非生物胁迫的耐受能力，该基因为选育高产抗逆作物新品种

提供了宝贵的基因素材[56]。研究发现，当 UGT76B1 在番茄体内实现瞬时表达时，能够调控植株的防御

应答过程，提升抗病性，由此可见其在免疫反应中具有重要的功能[68]。除其他生物学功能外，植物 UGT
还具备调控作物果实成熟的潜力，以番茄为例，下调其 UGT75C1 基因的表达量，可通过提升 ABA 含量

与促进乙烯合成释放，实现果实成熟速度的加快[69]。同时，植物 UGT 可通过提升植株的逆境胁迫抗性，

对农作物的生长发育起到显著的保障与促进作用：过表达 AtUGT76C2 基因的植株，对干旱和盐胁迫的耐

受性明显增强，根系在逆境下的生长抑制程度得以减轻，从而有助于稳定水稻产量[70]；研究表明，茶树

糖基转移酶基因 UGT91Q2 通过催化生成橙花醇糖苷，可增强茶树对低温胁迫的耐受能力，对稳定茶叶产

量起到重要作用[45]；研究证实，大麦 HvUGT13248 和拟南芥 AtUGT73C5 可赋予作物更强的小麦赤霉病

(FHB)抗性，其作用机制在于提高作物对镰刀菌毒素脱氧雪腐镰刀菌烯醇(DON)的耐受性，以此减轻病害

引发的相关损失[71] [72]。作为调控植物代谢的关键酶类，UGT 能够调控植物代谢物的积累量，从而增

强植物对各类生物与非生物胁迫的抵御能力，该机制对作物遗传改良具有重要的理论依据与实践价值，

同时为高抗病作物新品种的培育指明了新方向。 

6. AI 辅助水稻 UGT 功能解析及时空特异性研究 

UGT 是植物次级代谢和激素稳态调控的核心酶，其底物预测是功能基因组学的重点。传统方法筛选

UGT 依赖体外酶活，但其有底物选择具有主观性与局限性、无法反映组织特异性与发育阶段特异性、通

量低、耗时耗力，不适合大规模筛选等问题。而 AI，特别是 AlphaFold3 和蛋白质语言模型，提供了新方

法。AlphaFold3 能预测蛋白质与小分子(配体)的复合物结构[73]。对于 UGT，可同时建模其与糖基供体

(UDP-糖类)和潜在受体底物的三维结合模式，直接输出结合亲和力与构象稳定性[74] [75]。针对水稻未知

UGT，可通过虚拟筛选其可能的植物激素(如生长素、茉莉酸)、黄酮、萜类等候选底物库，快速缩小实验

验证范围。比如能够预测哪些 UGT 负责修饰特定的抗逆相关代谢物。但是其预测的是静态结构，而 UGT
催化常伴随诱导契合；对糖基化后产物的特异性识别精度有待提升；计算资源要求高，不适合超大规模

筛选。在探索新的糖基转移酶时，可以先用语言模型粗略筛选候选 UGT 与底物的配对，再用 AlphaFold3
精细对接验证，最后通过体外酶活确认。这种方法可以大幅提升水稻 UGT 功能解析的效率。 

UGT 的时空特异性是指特定的 UGT 基因在特定的时间点(如发育阶段、激素信号刺激、环境胁迫)和
空间部位(如根、茎、叶、种子、细胞特定类型)上的表达和活性。它决定了植物体内关键的生理与生化过

程。UGT 的时空表达模式决定了代谢产物(如黄酮、甾体、生物碱、植保素)最终在哪里发挥作用。例如，

部分 UGT 定位于叶绿体或细胞核，其底物修饰作用可能限制在特定的细胞器内，影响光合作用相关代谢

或基因调控[76]。UGT 在不同发育阶段的开关决定了激素水平的动态平衡，从而调控植物的生长发育。

例如，在开花期，UGT 糖基化花青素，导致花瓣颜色变化[77]；在果实成熟期，UGT 调节激素水平，促

进细胞膨大[78]。UGT 的时空特异性也决定了植物能否在特定时机快速响应外界胁迫，还决定了信号分

子的活化或失活阈值。 
UGT 功能的时空特异性决定了其在何时、何地、发挥了什么功能。它不仅决定了特定代谢产物的合

成位置和时间，更通过精准的激素调节网络，决定了植物的生长发育轨迹和面对环境挑战的生存策略。 

7. 总结与展望 

水稻 UDP-糖基转移酶(UGT)超家族作为连接产量、品质、抗逆性与作物驯化进程的核心代谢调控节
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点，其生物学功能与分子机制研究正持续受到高度关注。相较于模式植物拟南芥，水稻 UGT 的功能解析

需紧密围绕作物育种实践中的性状权衡关系展开，重点探索在复杂代谢网络中实现籽粒灌浆、外观品质

与逆境抗性协同改良的可行路径。 
现有遗传学与生物化学证据显示，水稻 UGT 家族成员具备一因多效的调控特性，在关键农艺性状形

成中发挥分子开关作用：其一，以 GSA1 为代表的 UGT 通过黄酮类物质的糖基化修饰，调控次生代谢流

分配与细胞壁建成，其关键氨基酸自然变异可在保障产量基础上提升稻瘟病抗性[56]；其二，EDR1 编码

的 UGT 参与胚乳发育代谢平衡调控，其功能异常会引发淀粉结构疏松、垩白增加与千粒重下降，是高温

胁迫下稻米外观品质劣变的重要内在因子[79]；其三，OsUGT706E2 在野生稻与栽培稻中存在显著表达差

异，该基因高表达会削弱生物与非生物胁迫抗性，是水稻抗逆分子改良的潜在靶点[63]。 
当前，水稻 UGT 基础研究向育种应用转化仍存在关键技术与理论瓶颈，后续研究应聚焦以下方向重

点突破：一是底物特异性与催化机制的精准解析，阐明水稻 UGT 家族对糖基供体、受体的识别规律，揭

示 GSA1 等关键基因单氨基酸变异通过构象重塑驱动代谢网络重编程的分子基础；二是多维调控网络的

系统解析，明确单一 UGT 通过糖基化产物信号反馈引发全基因组转录重编程的机制，建立不受环境干

扰、稳定调控各种性状的优异 UGT 筛选体系；三是基于 UGT 编辑的驯化性状重编程，探索通过基因编

辑下调 OsUGT706E2 等负调控因子，在保留栽培稻高产性状的同时恢复野生稻抗性的技术路径。 
综上，水稻 UGT 研究已从单一基因功能鉴定迈向系统代谢工程新阶段。深入解析 UGT 功能多样性

与调控网络，可为突破水稻传统育种瓶颈、协同提升产量、品质与抗逆性提供理论依据与技术支撑，对

保障粮食安全、推动绿色高效农业发展具有重要科学价值与应用前景。从而为保障全球粮食安全和实现

农业可持续发展提供强有力的科技支撑。 
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