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闽楠 PHT基因家族鉴定及在低磷胁迫下的表达分析
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（浙江农林大学 全省林木育种重点实验室，浙江 杭州 311300）

摘要：【目的】闽楠 Phoebe bournei 是中国南方重要的珍贵树种，其人工林生产力受低磷胁迫制约。本研究旨在全基因

组范围鉴定闽楠 PHT 基因家族，分析其在低磷胁迫下的表达模式，筛选受低磷胁迫诱导的主要 PHT 成员，为开发磷高

效利用标记基因及选育、创制耐低磷种质提供科学依据。【方法】基于闽楠全基因组数据，利用生物信息学方法鉴定

PHT 基因家族成员，分析其理化性质、系统发育、染色体定位及顺式作用元件；通过低磷胁迫处理不同家系闽楠幼苗，

结合实时定量 PCR (RT-qPCR) 技术检测 PHT 表达模式。【结果】从全基因组范围鉴定出 48 个闽楠 PHT 基因，不均匀

分布于 12 条染色体 (如 LG02 染色体含 11 个)，分为 PHT1~PHT5 共 5 个亚家族，其中 PHT3 亚家族成员数量最多

(24 个)。顺式作用元件分析显示：PHT 基因启动子区富含激素 (40.6%) 和胁迫响应元件 (20.6%)，其中茉莉酸甲酯

(304 个) 和脱落酸响应元件 (248 个) 占比最高。低磷胁迫下，PHT 基因呈家系和组织特异性表达，如 PbPHT3.7 在低磷胁

迫的“靖安”家系根系中表达上调 11 倍，“宜丰”家系中 PbPHT5.1 上调 4 倍；茎叶中 PbPHT3.21 等表达模式在家系间

显著分化。【结论】从闽楠基因组鉴定出 48 个 PHT 基因，并筛选到低磷胁迫特异诱导表达的候选基因，为闽楠磷高效

品种选育提供了关键靶基因，并为樟科 Lauraceae 植物磷信号网络解析提供了新视角。图 6 表 1 参 32
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Identification of PHT gene family and expression analysis under
low phosphorus stress in Phoebe bournei

NI Mingyang，ZHU Yuanyuan，FU Ningning，WANG Li，LIU Yan，TONG Zaikang，ZHANG Junhong

（Zhejiang  Key  Laboratory  of  Forest  Genetics  and  Breeding, Zhejiang  A&F University, Hangzhou 311300, Zhejiang,

China）

Abstract: [Objective] Phoebe  bournei is  a  valuable  tree  species  in  southern  regions  of  China,  yet  its
plantation  productivity  is  often  constrained  by  low-phosphorus  stress.  This  study  aims  to  systematically
characterize  the P.  bournei  PHT gene  family  and  elucidate  its  regulatory  mechanisms  under  low  phosphorus
stress, providing a molecular basis for genetic improvement of phosphorus efficiency in P. bournei. [Method]
Based on the whole-genome data of P. bournei, bioinformatics methods were employed to identify PHT family
members, analyze their physicochemical properties, phylogenetic relationships, chromosomal localization, and
cis-acting  elements.  Low  phosphorus  stress  was  applied  to  seedlings  of  different  families,  and  reverse
transcription  real-time  quantitative  PCR  (RT-qPCR)  was  utilized  to  detect  expression  patterns  of  key  genes.
[Result] A total of 48 PbPHT genes were identified, which distributed unevenly on 12 chromosomes, with 11
genes clustered on the LG02 chromosome. It classified into 5 subfamilies (PHT1−PHT5), with PHT3 being the
largest subfamily (24 members). Cis-element analysis revealed enrichment of hormone-responsive (40.6%) and 
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stress-responsive elements (20.6%) in promoter regions of PHT genes, predominantly methyl jasmonate- (304)
and  abscisic  acid  (ABA)-responsive  elements  (248).  Under  low  phosphorus  stress, PHT gene  expression
exhibited  family- and  tissue-specific  patterns.  In  roots,  the  expression  level  of PbPHT3.7 in  the “ Jing’ an”
family  increased  11-fold,  and  expression  level  of PbPHT5.1 in  the “Yifeng”  family  increased  4-fold.  The
expression divergence of PbPHT3.21 in stems and leaves was observed across families. [Conclusion] The P.
bournei PHT family  collaboratively  regulates  low  phosphorus  stress  adaptation  through cis-element  diversity
and  family-specific  expression  patterns.  This  study  identifies  key  candidate  genes  for  breeding  phosphorus-
efficient P.  bournei cultivars,  and  also  offers  new  insights  into  phosphorus  signaling  networks  in  Lauraceae
plants. [Ch, 6 fig. 1 tab. 32 ref.]
Key words: Phoebe bournei; PHT gene family; expression patterns; low-phosphorus stress

磷 (P) 是植物生长发育不可或缺的必需矿物质营养，不仅作为核酸、磷脂和腺苷三磷酸 (ATP) 的组

成成分参与遗传信息传递与能量代谢 [1]，还在光合磷酸化、糖类转运及逆境信号传导中发挥关键作

用 [2]。磷在土壤中具有高流动性和强有机物结合性，但溶解性低，这使得其可利用浓度被限制在约

10 μmol·L−1[3]。全球约 30% 的耕地土壤有效磷浓度低于 5 μmol·L−1，中国南方红壤区磷固定率高达

70%~90%，严重制约农林生态系统生产力[4]。为适应低磷胁迫，植物进化出由磷酸盐转运蛋白 (PHT) 介
导的复杂调控网络，通过根际酸化、菌根共生及磷转运体激活等多层次机制提高磷获取效率[5]。目前，

PHT 基因家族在拟南芥 Arabidopsis thaliana[6]、水稻 Oryza sativa[7]、玉米 Zea mays[8] 和毛果杨 Populus
trichocarpa[9] 等模式植物中被系统解析。植物 PHT 家族通常被分为个不同亚家族，分别为 PHT1~
PHT5[10]。植物 PHT1 亚家族属于无机磷酸盐/氢离子 (Pi/H+) 共转运蛋白家族，不仅负责将磷从衰老组织

再分配至活跃发育组织，同时维持植物与丛枝菌根 (AM) 间的磷吸收和共生关系 [11]。PHT2、PHT3 和

PHT4 定位于细胞质和质体、线粒体和高尔基膜之间进行能量代谢，PHT5 家族在液泡中介导磷的储存和

适应功能[12]。PHT1 亚家族是植物 PHT 蛋白家族中受到最广泛关注和深入研究的一类，包含 12 个跨膜

结构域 (TM)，这些结构域被 TM6 和 TM7 间的大亲水环分成 2 个组[13]。在拟南芥和水稻中分别鉴定出

9、13 个 PHT1 基因[6−7]。PHT1 通过感知细胞膜内外 H+含量梯度差异，参与从土壤到植物细胞的无机磷

酸盐获取。YE 等[14] 研究发现：OsPHT1;4 在水稻根表皮细胞中特异性表达，过表达 OsPHT1;4 能够诱导

不同无机磷酸盐水平下植物体内无机磷酸盐含量增加。杨少辉等[15] 研究表明：低磷胁迫诱导 ThPHT1;
8 在盐芥 Thellungiella salsuginea 根部表达，其转基因拟南芥幼苗无机磷酸盐和总磷含量显著提高。

闽楠 Phoebe bournei 为樟科 Lauraceae 楠属 Phoebe 常绿乔木，是中国南方珍贵树种，木材呈金黄

色，有金丝，纹理细腻，气味芳香，具有千年不腐特性，且干燥时不易变形，是高档家具和古建筑修复

的不可替代材料 [16]。天然闽楠林主要分布于福建、江西、湖南、浙江、广西等省份，这些区域土壤

pH 通常较低 (pH 为 4.5~5.5)，活性铝含量高，导致磷元素易被固定形成难溶性磷酸盐[17]。前期调查显

示：闽楠人工林土壤有效磷质量分数常低于 3 mg·kg−1，仅为杉木 Cunninghamia lanceolata 林的 1/3[18]，

但闽楠仍能维持较高生长速率，表明其可能已进化出磷高效吸收和利用的策略。然而，目前关于闽楠抗

逆机制的研究多集中于干旱响应[19] 和高温响应[20]，对磷胁迫适应的分子机制，尤其是 PHT 基因家族的

系统研究尚未见报道。

近年来，林木基因组学研究取得突破性进展，闽楠全基因组测序的完成为其抗逆基因挖掘提供了重

要契机[21]。本研究基于闽楠染色体级基因组数据，对 PHT 基因家族进行了全基因组鉴定与系统分析，

包括蛋白理化性质、系统发育进化、基因结构、保守基序、染色体定位、启动子顺式元件及种内共线性

关系，并结合低磷胁迫下的表达模式筛选耐低磷的关键候选基因，以期为闽楠磷高效利用的遗传改良及

樟科树种抗逆育种提供科学依据。 

1    材料与方法
 

1.1    闽楠 PHT基因家族鉴定及蛋白质理化性质分析

从拟南芥信息资源数据库 (TAIR) 下载拟南芥 PHT 基因家族蛋白质序列，利用 TBtools 软件进行
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Blast 序列比对，获取闽楠 PHT 基因家族候选序列[22]。利用美国国家生物技术信息中心 (NCBI) 的 CD-
Search 功能和简单模块化结构研究工具 (SMART) 数据库预测所得候选序列保守结构域，去除无典型保

守结构域的序列，最终确定闽楠 PHT 基因家族成员。利用 ExPASy 的 ProtParam 工具进行蛋白质氨基酸

数量、分子量、理论等电点等理化性质分析。 

1.2    闽楠 PHT基因结构和保守基序分析

基于闽楠 PTH 基因注释 (GFF) 文件，通过 GSDS 2.0 在线网站分析闽楠 PHT 基因结构。根据闽楠

PHT 基因编码序列 (CDS) 和基因组序列，利用在线工具 MEME Suite，并设置 Motifs 数量为 10，分析闽

楠 PHT 保守基序。 

1.3    闽楠 PHT系统发育进化树构建

根据拟南芥和闽楠 PHT 蛋白序列，使用 MEGA 软件，采用邻近法 (NJ) 并重复 1 000 次 (Bootstrap 为

1 000)，构建系统发育进化树。利用在线工具 ITOL 对进化树进行分组注释和美化。 

1.4    闽楠 PHT染色体定位分析

基于闽楠 PHT (PbPHT) 基因组文件和基因注释 (GFF) 文件，采用 TBtools 软件的 Gene Location
Visualize from GTF/GFF 工具绘制 PbPHT 基因在染色体上的位置。 

1.5    闽楠 PHT启动子顺式作用元件分析

使用 TBtools 软件提取 PbPHT 基因序列转录起始位点上游 2 000 bp 序列，使用 PlantCARE 在线网站

对 PbPHT 启动子顺式作用元件进行预测与分析[23]。 

1.6    闽楠幼苗低磷胁迫处理

选取长势一致的 2 个家系 (分别为“靖安”和“宜丰”) 1 年生闽楠幼苗进行低磷胁迫处理，对照组

和处理组各 20 株。栽植方式为沙培，对照组 (ck) 采用全营养液，低磷胁迫组 (LP) 采用不含磷的营养液

(其余营养因子均相同)，每 3 d 浇 1 次营养液。处理 90 d 后，分根、茎、叶取样，液氮速冻后，放置−80 ℃
超低温冰箱保存。 

1.7    闽楠 PHTs基因在低磷胁迫下的表达模式分析

采用 RNA 植物多糖多酚提取试剂盒 (TIANGEN，北京) 对闽楠幼苗根 (R)、茎 (S)、叶 (L) 分别提取

RNA，茎和叶 RNA 等量混合后用于后续实验。使用 Prime Script TMRT reagent Kit(Perfect Real Time) 试
剂盒 (Takara，北京) 反转录合成 cDNA。利用在线引物设计软件 Primer3 以 PbPHTs 基因编码序列 (CDS)
为模板设计特异性引物，用于实时荧光定量 PCR (RT-qPCR) 实验。使用 CFX96™ Real-Time PCR 检测系

统 (Bio-Rad，美国)。RT-qPCR 反应体系配制：SYBR Green 5.0 μL，上下游引物 (10 μmol·L−1) 各 0.2 μL，
模板 0.8 μL，ddH2O 3.8 μL。反应程序为：95 ℃ 预变性 3 min，95 ℃ 5 s，60 ℃ 30 s，重复 40 个循环。

PbEF1α 作为内参基因，按照 2−∆∆Ct 法计算目的基因相对表达量。利用 SPSS 软件进行差异显著性 t 检验

分析，利用 GraphPad Prism 绘图。 

2    结果与分析
 

2.1    闽楠 PHT基因家族成员鉴定

利用 TBtools 对闽楠基因组进行 Blast 得到 48 个 PHT 基因家族成员，这些成员都包含 7~13 个跨膜

结构域 (TMD)，都属于 MFS 家族。在 5 个亚家族中，PHT1 亚家族包含 11 个成员，PHT2 包含 3 个成

员，PHT3 包含 24 个成员，PHT4 包含 7 个成员，PHT5 包含 3 个成员。 

2.2    闽楠 PHT蛋白质理化性质分析

PbPHT 蛋白分子量为 30 459.27 Da (PbPHT3.17)~183 230.14 Da (PbPHT1.10)，编码的氨基酸个数在 294
(PbPHT3.8)~1 616(PbPHT1.10)，理论等电点介于 5.24~10.42，其中只有 PbPHT1.1、PbPHT1.9、PbPHT5.1、
PbPHT5.2 和 PbPHT5.3 是酸性蛋白；大多数成员不稳定系数小于 40，为稳定蛋白；少数成员总平均亲

水性小于 0，为亲水性蛋白 (表 1)。 

2.3    闽楠 PHT基因结构和保守基序分析

由图 1 可见：闽楠 PHT 基因有 1~12 个外显子。保守基序和结构域分析表明：闽楠 PHT 成员没有完

全统一的基序，但是各亚家族内部表现出较好的一致性。除了 PHT1 亚家族 PbPHT1.3 和 PbPHT1.8、
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表 1    闽楠 PHT基因家族成员基本信息
Table 1    Basic information of PHT gene family members in P. bournei

基因亚

家族

基因

名称

氨基酸

个数

分子量/
Da

理论等

电点

不稳定

系数

总平均亲水性

(疏水性值)
基因亚

家族

基因

名称

氨基酸

个数

分子量/
Da

理论等

电点

不稳定

系数

总平均亲水性

(疏水性值)

PbPHT1

PbPHT1.1 507 54 765.73 5.24 39.28 0.545 PbPHT3.11 358 39 645.54 8.75 36.80 −0.091
PbPHT1.2 530 58 479.04 8.93 33.88 0.315 PbPHT3.12 319 35 300.06 9.55 43.06 0.089
PbPHT1.3 537 59 193.72 8.89 35.11 0.237 PbPHT3.13 334 36 558.13 9.22 42.31 0.176
PbPHT1.4 502 55 614.00 8.67 34.11 0.223 PbPHT3.14 307 32 921.16 9.61 26.56 0.187
PbPHT1.5 517 57 636.40 8.23 31.45 0.392 PbPHT3.15 320 35 397.16 9.45 34.67 0.048
PbPHT1.6 518 57 496.88 8.64 40.07 0.298 PbPHT3.16 324 36 565.27 10.02 34.93 −0.167
PbPHT1.7 539 59 846.77 8.71 33.07 0.280

PbPHT3
PbPHT3.17 297 30 459.27 9.30 28.97 0.194

PbPHT1.8 540 58 915.49 8.70 29.74 0.339 PbPHT3.18 371 39 530.93 9.31 38.18 0.175
PbPHT1.9 518 56 223.84 5.63 40.43 0.480 PbPHT3.19 356 38 492.35 9.67 40.40 0.031
PbPHT1.10 1 616 183 230.14 8.19 41.99 −0.205 PbPHT3.20 331 36 539.20 9.44 43.61 −0.034
PbPHT1.11 643 68 331.42 9.65 44.19 0.431 PbPHT3.21 357 38 616.78 9.50 28.79 0.059

PbPHT2
PbPHT2.1 563 58 858.67 9.25 37.54 0.591 PbPHT3.22 309 33 535.18 9.75 28.70 0.127
PbPHT2.2 575 60 303.32 9.33 32.08 0.558 PbPHT3.23 830 91 273.52 8.84 47.18 −0.256
PbPHT2.3 600 66 144.24 8.63 39.25 0.312 PbPHT3.24 512 54 414.49 9.56 45.15 −0.056

PbPHT3.1 852 93 137.34 8.97 32.01 0.025 PbPHT4.1 523 57 210.16 9.62 28.75 0.436
PbPHT3.2 305 32 965.29 9.65 38.93 0.160 PbPHT4.2 518 56 338.01 10.42 44.45 0.404
PbPHT3.3 375 40 068.61 9.23 40.17 0.156 PbPHT4.3 447 48 404.23 9.40 31.46 0.643
PbPHT3.4 377 40 224.75 9.17 40.17 0.151 PbPHT4 PbPHT4.4 558 61 176.23 9.01 47.73 0.303

PbPHT3
PbPHT3.5 509 56 637.27 6.16 32.06 −0.111 PbPHT4.5 543 59 672.97 8.07 95.17 0.301
PbPHT3.6 323 35 219.36 10.01 39.00 −0.048 PbPHT4.6 597 66 446.46 9.31 43.72 0.221
PbPHT3.7 328 35 570.73 8.64 36.53 −0.048 PbPHT4.7 444 48 173.82 9.46 39.81 0.671

PbPHT3.8 294 30 501.51 9.40 32.82 0.243 PbPHT5.1 698 78 009.36 5.90 39.10 0.202
PbPHT3.9 304 32 616.12 9.60 37.30 0.217 PbPHT5 PbPHT5.2 698 78 280.51 5.44 45.68 0.187
PbPHT3.10 394 43 729.81 9.63 43.75 −0.194 PbPHT5.3 697 77 812.15 6.13 40.47 0.185

 

A. 系统发育树；B. 保守基序分析；C. 保守结构域分析；D. 基因结构分析。
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图 1    闽楠 PHT 家族成员基因结构、保守基序和保守结构域联合分析
Figure 1    Integrated analysis of gene structure, conserved motifs, and conserved domains of the PHT gene family in P. bournei
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PHT3 亚家族 PbPHT3.24、PHT4 亚家族 PbPHT4.3 外，其余基因均具有内含子。例如，PHT1 亚家族中

8 个成员具有 Motif 1、Motif 2、Motif 3、Motif 4、Motif 6、Motif 8 和 Motif 9；PHT3 亚家族成员都具有

Motif 5 和 Motif 7；PHT4 亚家族中 6 个成员都具有 Motif 9 和 Motif 10。 

2.4    闽楠 PHT系统进化树构建

利用拟南芥、毛果杨和闽楠共 112 条 PHT 蛋白序列，采用邻近法构建系统进化树。图 2 表明：

112 个 PHT 蛋白质可分为 PHT1、PHT2、PHT3、PHT4 和 PHT5 共 5 个亚家族，PbPHTs 蛋白在各亚家

族中分布不均匀，在 PHT2 亚家族仅有 2 个 PbPHTs 蛋白，而在 PHT3 亚家族中，则有 24 个成员。
 
 

PtPHT4.1aPtPHT4.1bPbPHT4.4
AtPHT4.1
AtPHT4.4

PtPHT4.4

PbPHT4.6

PtPHT4.5a

PtPHT4.5
b

AtPHT
4.5

PbPH
T4.5

AtP
HT4

.2

PtP
HT
4.2

Pb
PH
T4
.1

At
PH
T4
.3

Pt
PH
T4
.3

Pb
PH
T4
.2

Pb
PH
T4
.7

Pt
PH
T
4.
6

P
bP
H
T
4.
3

A
tP
H
T
4.
6

P
tP
H
O
8

P
tP
H
O
9

P
tP
H
O
7

P
tP
H
O
2

P
tP
H
O
1
0

P
tP
H
O
1
1

P
tP
H
O
1

P
tP
H
O
3

P
tP
H
O
6

P
tP
H
O
4

P
tP
H
O
5

A
tP
H
T
5
.3

A
tP
H
T
5
.2

P
b
P
H
T
5
.2

P
b
P
H
T
5
.1

P
b
P
H
T
5
.3

A
tP
H
T
5
.1

P
b
P
H
T
3
.1

A
tP
H
T
1
.7

A
tP
H
T
1
.4

P
tP
H
T
1
.1

P
tP
H
T
1
.2

P
tP
H
T
1
.3

P
tP
H
T
1
.8

P
tP
H
T
1
.5

P
tP
H
T
1
.6

P
tP
H
T
1
.7

A
tP
H
T
1
.5

P
tP
H
T
1.4

PbPH
T
1.3

PbPH
T
1.4

PbPH
T1.2

A
tPH
T1.2

AtPHT1.1

AtPHT1.3

PtPHT1.9

PtPHT1.10

AtPHT1.6

PbPHT1.8

PtPHT1.12

PbPHT1.10

PtPHT1.11

AtPHT1.9

AtPHT1.8

PtPHT
1.13

PtPH
T1.1

4
PbP

HT1
.5PbP

HT
1.6Pb

PH
T1
.7Pb

PH
T1
.1Pb

PH
T1
.9

Pb
PH
T1
.1
1

Pt
PH
T2
.2

Pt
PH
T
2.
1

A
tP
H
T
2.
1

P
bP
H
T
2.
1

P
b
P
H
T
2
.2

P
b
P
H
T
3
.8

P
b
P
H
T
3
.1
7

P
b
P
H
T
3
.9

P
b
P
H
T
3
.1
4

P
b
P
H
T
3
.7

P
b
P
H
T
3
.2

P
b
P
H
T
3
.6

P
b
P
H
T
3
.1
0

P
b
P
H
T
3
.2
1

P
b
P
H
T
3
.1
2

P
b
P
H
T
3
.1
9

P
b
P
H
T
3
.1
6

P
b
P
H
T
3
.2
0P

b
P
H
T
3
.5

P
b
P
H
T
3
.1
3

P
b
P
H
T
3
.2
2

P
b
P
H
T
3
.2
3

P
b
P
H
T
3
.3

P
b
P
H
T
3
.4

P
tP
H
T
3
.2
a

P
tP
H
T
3
.1
b

P
b
P
H
T
3
.1
8

A
tP
H
T
3
.2

A
tP
H
T
3
.1

P
tP
H
T
3
.2
b

P
tP
H
T
3
.3
a

P
tP
H
T
3
.3
b

P
bP
H
T
3.15

A
tPH
T
3.3

PbPH
T
3.24

PbPH
T3.3

PbPH
T3.11

PHT1 PHT2 PHT3 PHT4 PHT5

图 2    闽楠 PHT 蛋白系统进化树
Figure 2    Phylogenetic tree of PHT proteins in P. bournei

  

2.5    闽楠 PHT基因的染色体定位分析

图 3 表明：闽楠 PHT 基因不均匀分布在 12 条染色体上，第 4、5、6、7 条染色体上各有 2 个

PHT 基因，第 8、9、12 条染色体各有 4 个 PHT 基因，第 1 条染色体有 8 个 PHT 基因，第 2 条染色体

有 11 个 PHT 基因，第 3 条染色体有 5 个 PHT 基因，第 10 条染色体有 1 个 PHT 基因，第 11 条染色体

有 3 个 PHT 基因。 

2.6    闽楠 PHT顺式作用元件分析

图 4 显示：不同 PHT 基因在顺式作用元件的种类和数量上存在明显差异，整体分为生长发育、激

素响应、光响应和胁迫响应四大类相关元件。在闽楠 PHT 基因启动子区域检测到 2 677 个顺式作用元

件，其中激素响应元件数量最多，为 1 087 个，占比为 40.6%，其次为光响应元件 703 个，胁迫响应元

件 550 个，生长发育相关元件 337 个。激素响应元件中，茉莉酸甲酯响应元件 (TGACG-motif 与
CGTCA-motif) 最多，为 304 个；ABA 响应元件 (ABRE、ABRE3a、ABRE4) 共 248 个，其中 PbPHT1.9
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与 PbPHT4.4 均含有超过 10 个的 ABA 响应元件。胁迫响应元件方面，所有 PbPHTs 基因启动子均检测

到 3 个以上胁迫响应元件 (STRE)，其中 PbPHT1.6、PbPHT1.7、PbPHT2.1 和 PbPHT1.2 的 STRE 数量均

超过 10 个。 

2.7    闽楠 PHT种内、种间共线性分析

种内共线性分析 (图 5A) 结果表明：在 PbPHTs 成员中存在 5 对片段重复基因，其中在 PHT3 亚家族

内发现了 2 对重复基因对 (即 PbPHT3.3 与 PbPHT3.18，PbPHT3.8 与 PbPHT3.17)，而在 PHT5 亚家族中，

PbPHT5.1、PbPHT5.2 和 PbPHT5.3 互为片段重复。此外，还鉴定出 4 对串联重复基因，分别是 PbPHT1.3
和 PbPHT1.4、PbPHT1.5 和 PbPHT1.6、PbPHT1.6 和 PbPHT1.7、PbPHT4.1 和 PbPHT4.2，这些重复基因

主要分布在 LG02 和 LG03 染色体上。通过与拟南芥、毛果杨 PHT 的种间共线性分析结果 (图 5B) 表
明：闽楠-拟南芥存在 22 对共线性基因，闽楠-毛果杨存在 52 对共线性基因。 

2.8    闽楠 PHTs基因在低磷胁迫下的表达模式分析

利用 RT-qPCR 测定了 6 个 PHTs 基因在低磷胁迫处理下的表达模式，结果表明 PbPHTs 在 2 个不同

家系闽楠幼苗根中诱导表达，而在茎叶中呈不同表达模式 (图 6)。例如，在“靖安”幼苗根中，

PbPHT3.7 表达水平上调倍数最大，表达量为 ck 的 11 倍。在“宜丰”幼苗根中，PbPHT5.1 表达水平上调

倍数最大，表达量为 ck 的 4 倍。在茎叶部，PbPHT4.4、PbPHT5.1、PbPHT3.23 在“靖安”和“宜丰”

中都下调表达；而 PbPHT3.21、PbPHT3.7、PbPHT3.17 在“靖安”中下调表达，而在“宜丰”中上调表达。 
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Figure 3    Chromosomal localization of PbPHT genes on 12 chromosomes
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3    讨论

本研究通过全基因组水平鉴定出闽楠 48 个 PHT 家族成员，涵盖 PHT1~PHT5 共 5 个亚家族，成员

数目及分布展现出明显的亚家族特异性[24]。其中，PHT3 亚家族拥有 24 个成员，显著多于其他亚家族，

其多拷贝串联重复现象类似于盐芥中 PHT1;3 的扩增模式[13]。PHT1 亚家族中 11 个成员的数量与典型模

式植物相近，为闽楠根系对外源无机磷酸盐高效吸收提供了基础[25]。蛋白理化性质分析显示：除少数成

员为酸性或亲水性蛋白外，大多数 PHT 蛋白具有良好的稳定性和中性至碱性等电点，这与它们需要在

不同细胞环境中灵活响应氢离子 (H+) 梯度相一致；类似研究在毛竹 Phyllostachys edulis PHT1 家族中也

观察到了相同的理化特性分布[26]。基因结构和保守基序分析进一步揭示：亚家族内部尽管存在基序保守

性，但不同亚家族间的结构多样性表明：它们在进化过程中经历了功能分化并获得了新功能，这一点亦

与毛竹和茶树 Camellia sinensis 等 PHT 家族研究结果相符[26−27]，也与其他高等木本植物中磷转运蛋白基

因家族的进化特点相符，表明闽楠为了适应低磷环境，PHT 家族发生了基因扩增和功能分化[28]。

此外，闽楠 PHT 基因在染色体上的不均匀分布及其顺式作用元件谱的多样性，为深入理解其调控

网络提供了重要线索。染色体定位显示：PHT 基因集中在第 1~3 条染色体上，且在 LG02、LG03 上存在

多对串联重复和片段重复基因对，暗示局部基因扩增是家族扩张的重要驱动力。顺式作用元件分析发

现：MYCS、P1BS 等菌根诱导元件以及 ABA、STRE 等胁迫响应元件在不同 PHT 启动子中高度富集，

可能使特定成员在低磷胁迫和菌根共生条件下迅速调节表达[29]。

在低磷胁迫条件下，闽楠不同家系 PHT 基因的表达具有显著的基因型依赖性，表明其响应磷缺乏

的调控网络十分复杂。以“靖安”家系为例，根系中 PbPHT3.7 表达量较对照上调 11.2 倍，表明该基因

可能通过增强质膜质子泵 (H+-ATPase) 活性促进根际磷吸收；而“宜丰”家系液泡膜定位的

PbPHT5.1 表达量上调 4.1 倍，暗示其通过调控液泡磷库的动态平衡参与磷再利用过程。此外，茎叶组织

中 PHT 基因的表达模式存在显著家系异质性，如 PbPHT3.21、PbPHT3.7 及 PbPHT3.17 在“靖安”家系
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中下调表达，而在“宜丰”家系中上调 1.8~2.5 倍，表明这些基因可能通过调控韧皮部磷装载效率介导

家系特异性的磷分配策略[30]。这与棉花 Gossypium hirsutum PHT 基因表达的组织特异性和基因型依赖性

相吻合[31]，进一步印证了 PHT 家族在植物磷稳态调控中的核心作用。其中“宜丰”家系能更有效维持

叶片与根系的无机磷酸盐动态平衡，其根系在胁迫 21 d 后无机磷酸盐含量显著下降[32]。 

4    结论

鉴定了 48 个闽楠 PHT 成员，分为 PHT1~PHT5 共 5 个亚家族，其中 PHT3 成员最多 (24 个)，基因

扩增与串联重复现象显著。顺式作用元件分析表明：PHT 启动子区富含茉莉酸甲酯 (304 个) 和 ABA 响

应元件 (248 个)，暗示其通过激素信号与逆境响应协同调控磷吸收。低磷胁迫下，PHT 基因表达呈显著

家系依赖性，筛选出 PbPHT3.7 和 PbPHT5.1 等关键候选基因，为耐低磷品种选育提供了靶点。
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