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菠萝磷转运蛋白 １ 家族基因鉴定及特征分析
韩利红ꎬ 刘　 潮∗ꎬ 赵明玉ꎬ 胡丽娟ꎬ 胡玉霜

( 曲靖师范学院 生物资源与食品工程学院ꎬ 云南省高校云贵高原动植物多样性及生态适应性进化重点实验室ꎬ 云南 曲靖 ６５５０１１ )

摘　 要: 磷转运蛋白 １ (ｐｈｏｓｐｈａｔｅ ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒ ｐｒｏｔｅｉｎ １ꎬ ＰＨＴ１)家族在植物对磷的吸收及再利用过程中发挥

重要作用ꎮ 该研究对菠萝 ＰＨＴ１ 基因(ＡｃｏＰＨＴ１)进行全基因组鉴定ꎬ并对基因结构、编码蛋白保守功能域和

基因表达进行了分析ꎮ 结果表明:(１)共鉴定到 ９ 个 ＡｃｏＰＨＴ１ 基因ꎬ位于基因组 ７ 个连锁群上ꎬ所有基因均

含有 １~ ３ 个内含子ꎬ内含子相位类型多样ꎮ (２)除 ＡｃｏＰＨＴ１.８ 外ꎬＡｃｏＰＨＴ１ 蛋白均为碱性蛋白ꎬ所有蛋白属

于亲水性蛋白ꎬ且含有 １０~ １３ 个跨膜功能域ꎬ均具有保守的 ＰＨＴ１ 蛋白标签序列 ＧＧＤＹＰＬＳＡＴＩｘＳＥꎬ主要定

位于叶绿体和细胞质中ꎮ (３)ＡｃｏＰＨＴ１ 蛋白聚类在单子叶植物组和单双子叶植物混合组中ꎬ相对于拟南

芥ꎬ水稻 ＰＨＴ１ 与菠萝 ＰＨＴ１ 相似度更高ꎮ (４)ＡｃｏＰＨＴ１ 基因启动子区含有 Ｐ１ＢＳ、Ｗ￣ｂｏｘ 等与磷吸收和响应

胁迫有关的多个顺式作用元件ꎮ (５)靶基因预测分析显示ꎬ基因 ＡｃｏＰＨＴ１.２、ＡｃｏＰＨＴ１.８ 和 ＡｃｏＰＨＴ１.９ 受多

个 ｍｉＲＮＡ 调控ꎮ (６)ＡｃｏＰＨＴ１ 基因表达存在组织特异性和功能冗余性ꎬ不同 ＰＨＴ１ 基因可能在菠萝不同组

织或发育阶段发挥作用ꎮ 该研究结果为菠萝 ＰＨＴ１ 家族基因的功能鉴定和育种应用奠定理论基础ꎮ
关键词: 菠萝ꎬ 菠萝磷转运蛋白 １(ＰＨＴ１)ꎬ 磷吸收ꎬ 启动子ꎬ ｍｉＲＮＡꎬ 组织表达
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Ａｂｓｔｒａｃｔ: Ｐｈｏｓｐｈａｔｅ ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒ ｐｒｏｔｅｉｎ １ (ＰＨＴ１) ｆａｍｉｌｙ ｐｌａｙｓ ｐｉｖｏｔａｌ ｒｏｌｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｕｐｔａｋｅ ａｎｄ ｒｅ￣ｍｏｂｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ
ｐｈｏｓｐｈａｔｅ ｏｆ ｐｌａｎｔｓ. Ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙꎬ ｔｈｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｗｈｏｌｅ ｇｅｎｏｍｅ￣ｗｉｄｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｏｆ ＰＨＴ１ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｐｉｎｅａｐｐｌｅ (Ａｎａｎａｓ
ｃｏｍｏｓｕｓ) ｗａｓ ｃｏｎｄｕｃｔｅｄꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｇｅｎｅ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅꎬ ｅｎｃｏｄｉｎｇ ｐｒｏｔｅｉｎ ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ｄｏｍａｉｎ ａｎｄ ｇｅｎｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｗｅｒｅ ｆｕｒｔｈｅｒ
ｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｅｄ. Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｗｅｒｅ ａｓ ｆｏｌｌｏｗｓ: (１) Ｎｉｎｅ ＰＨＴ１ (ＡｃｏＰＨＴ１) ｇｅｎｅｓ ｏｆ ｐｉｎｅａｐｐｌｅꎬ ｗｈｉｃｈ ｗｅｒｅ ｌｏｃａｔｅｄ ｉｎ ｓｅｖｅｎ
ｌｉｎｋａｇｅ ｇｒｏｕｐｓ ａｎｄ ｃｏｎｔａｉｎｅｄ ｏｎｅ ｔｏ ｔｈｒｅｅ ｉｎｔｒｏｎｓ ｗｉｔｈ ｖａｒｉｏｕｓ ｉｎｔｒｏｎ ｐｈａｓｅ ｔｙｐｅｓꎬ ｗｅｒｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ. (２) Ｅｘｃｅｐｔ ｆｏｒ
ＡｃｏＰＨＴ１.８ꎬ ＡｃｏＰＨＴ１ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｗｅｒｅ ａｌｌ ｂａｓｉｃ ｐｒｏｔｅｉｎｓꎬ ａｎｄ ａｌｌ ｔｈｅ ＡｃｏＰＨＴ１ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｗｅｒｅ ｈｙｄｒｏｐｈｉｌｉｃ ａｎｄ ｃｏｎｔａｉｎｅｄ
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ｌｏｃａｔｅｄ ｉｎ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔｓ ａｎｄ ｃｙｔｏｐｌａｓｍ. ( ３) ＡｃｏＰＨＴ１ ｐｒｏｔｅｉｎ ｃｌｕｓｔｅｒｓ ｗｅｒｅ ｆｏｕｎｄ ｉｎ ｍｏｎｏｃｏｔｙｌｅｄｏｎｓ ｇｒｏｕｐ ａｎｄ
ｍｏｎｏｃｏｔｙｌｅｄｏｎｓ ａｎｄ ｄｉｃｏｔｙｌｅｄｏｎｓ ｍｉｘｅｄ ｇｒｏｕｐꎬ ａｎｄ ｃｏｍｐａｒｅｄ ｔｏ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａꎬ ＡｃｏＰＨＴ１ｓ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｈａｄ ｈｉｇｈｅｒ
ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ ｗｉｔｈ ｒｉｃｅ ＰＨＴ１ ｐｒｏｔｅｉｎｓ. (４) Ｔｈｅ ｐｒｏｍｏｔｅｒ ｒｅｇｉｏｎ ｏｆ ＡｃｏＰＨＴ１ ｇｅｎｅ ｃｏｎｔａｉｎｅｄ ａ ｌａｒｇｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ Ｐ１ＢＳꎬ Ｗ￣ｂｏｘ
ａｎｄ ｏｔｈｅｒ ｃｉｓ￣ａｃｔｉｎｇ ｅｌｅｍｅｎｔｓꎬ ｗｈｉｃｈ ｗｅｒｅ ｒｅｌａｔｅｄ ｔｏ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ａｂｓｏｒｐｔｉｏｎ ａｎｄ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｔｏ ｓｔｒｅｓｓ. ( ５) Ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ
ａｎａｌｙｓｉｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｒｅｅ ｇｅｎｅｓꎬ ＡｃｏＰＨＴ１.２ꎬ ＡｃｏＰＨＴ１.８ ａｎｄ ＡｃｏＰＨＴ１.９ ｗｅｒｅ ｒｅｇｕｌａｔｅｄ ｂｙ ｍｕｌｔｉｐｌｅ ｍｉＲＮＡｓ. (６) Ｔｈｅ
ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ＡｃｏＰＨＴ１ ｇｅｎｅ ｈａｄ ｔｉｓｓｕｅ￣ｓｐｅｃｉｆｉｃ ａｎｄ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙꎬ ａｎｄ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ＰＨＴ１ ｇｅｎｅｓ ｍｉｇｈｔ ｐｌａｙ ｒｏｌｅｓ ｉｎ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｉｓｓｕｅｓ ｏｒ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｓｔａｇｅｓ. Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｐｒｏｖｉｄｅ ａ ｔｈｅｏｒｅｔｉｃａｌ ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ ｆｏｒ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ａｎｄ
ｂｒｅｅｄｉｎｇ ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ＰＨＴ１ ｆａｍｉｌｙ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｐｉｎｅａｐｐｌｅ.
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: ｐｉｎｅａｐｐｌｅꎬ ｐｈｏｓｐｈａｔｅ ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒ ｐｒｏｔｅｉｎ １ ( ＰＨＴ１)ꎬ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ａｂｓｏｒｐｔｉｏｎꎬ ｐｒｏｍｏｔｅｒꎬ ｍｉＲＮＡꎬ
ｔｉｓｓｕｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ

　 　 磷( ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓꎬＰ)是生命体重要组成元素之

一ꎬ在植物生命代谢活动中发挥着必不可少的作

用ꎮ 植物通过根系从土壤中吸收磷酸盐形式的磷

元素ꎬ土壤缺磷严重影响植物的生长代谢ꎬ是限制

作物高产的重要因素(Ａｂｅｌ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００２)ꎮ 为提高

对磷的吸收能力ꎬ植物采取一系列策略进行应对ꎬ
其中磷转运蛋白 １ (ｐｈｏｓｐｈａｔｅ ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒꎬＰＨＴ１)为
高亲和力的磷转运因子ꎬ在低磷条件下对土壤磷的

吸收起关键作用 ( Ｇｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６)ꎮ 自拟南芥

(Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ) ＰＨＴ１ 基因首次被克隆鉴定

(Ｍｕｃｈｈａｌ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９９６)以来ꎬ目前拟南芥(Ｍｕｄｇｅ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２００２)、水稻(Ｏｒｙｚａ ｓａｔｉｖａ)(Ｌｉｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１１)、大
豆(Ｇｌｙｃｉｎｅ ｍａｘ) (Ｆａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１３)、番茄(Ｓｏｌａｎｕｍ
ｌｙｃｏｐｅｒｓｉｃｕｍ)(Ｃｈｅｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１４)、马铃薯( Ｓｏｌａｎｕｍ
ｔｕｂｅｒｏｓｕｍ) ( Ｌｉｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７ )、 杨 树 ( Ｐｏｐｕｌｕｓ
ｔｒｉｃｈｏｃａｒｐａ) ( Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６ )、 苹 果 ( Ｍａｌｕｓ
ｄｏｍｅｓｔｉｃａ)(Ｓｕｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７)等多个物种的 ＰＨＴ１ 家

族基因已被鉴定ꎮ 源自梨状孢子虫(Ｐｉｒｉｆｏｒｍｏｓｐｏｒａ
ｉｎｄｉｃａ)的高亲和力磷酸转运蛋白是首个被解析的

ＰＨＴ１ 晶体结构(Ｐｅｄｅｒｓｅｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１３)ꎮ
系统发育研究表明ꎬ植物 ＰＨＴ１ 为主要促进子

超家族 ( ｍａｊｏｒ ｆａｃｉｌｉｔａｔｏｒ ｓｕｐｅｒｆａｍｉｌｙꎬＭＦＳ) 典型的

ｐｈｏｓｐｈａｔｅ: Ｈ＋同向转运子(Ｌｉｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１１)ꎬ与酵母

ＰＨＯ８４ 磷 转 运 蛋 白 同 源ꎬ 存 在 糖 转 运 功 能 域

(ＰＦ０００８３ )ꎬ 具 有 １２ 个 保 守 的 跨 膜 功 能 域

(ｔｒａｎｓｍｅｍｂｒａｎｅ ｄｏｍａｉｎｓꎬＴＭ)、亲水性 Ｎ 端和 Ｃ 端

以及 ＴＭ６ 和 ＴＭ７ 之间的亲水环结构(Ｍｕｃｈｈａｌ ｅｔ
ａｌ.ꎬ １９９６)ꎮ 过表达拟南芥 ＰＨＴ１.１ 增加了植物对磷

的吸收(Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１４)ꎮ ＰＨＴ１ 基因的上调表

达增 加 了 根 际 磷 的 吸 收 和 转 运 ( Ｒａｇｈｏｔｈａｍａꎬ
１９９９)ꎮ 低磷胁迫条件下ꎬＡｔＰＨＴ１.１ 和 ＡｔＰＨＴ１.４ 在

植物根与土壤接触面上的表皮、根毛细胞和根冠细

胞中高度表达(Ｍｕｄｇｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００２)ꎬＡｔＰＨＴ１. ８ 和

ＡｔＰＨＴ１.９ 在磷素由根到茎的转运过程中起作用

(Ｌａｐｉｓ￣Ｇａｚａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１４)ꎮ ＯｓＰＨＴ１.６ 编码高亲和磷

转运蛋白ꎬ在初生根、侧根的表皮和皮层细胞中表

达ꎬ在水稻的磷吸收和转运中起作用ꎬ而 ＯｓＰＨＴ１.２
编码低亲和力磷转运蛋白ꎬ定位于初生根和侧根的

中柱中ꎬ负责磷的转运(Ａｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００９)ꎮ 丛枝菌根

真菌(ａｒｂｕｓｃｕｌａｒ ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ ｆｕｎｇｉꎬＡＭＦ)通过诱导真

菌 ＰＨＴ１ 和植物 ＰＨＴ１ 表达提高植物磷吸收( Ｊａｖｏｔ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００７ꎻＷａｌｄｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５)ꎮ

菠萝(Ａｎａｎａｓ ｃｏｍｏｓｕｓ)属于凤梨科凤梨属多年

生单子叶植物ꎬ是产量仅次于香蕉和芒果的第三大

热带水果作物ꎮ 目前ꎬ多个物种 ＰＨＴ１ 家族基因已

被研究ꎬ而关于菠萝 ＰＨＴ１ 家族基因的研究鲜见报

道ꎮ 菠萝基因组数据的公布(Ｍｉｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５)为
ＰＨＴ１ 家族的全基因组鉴定提供了可能ꎮ 本研究利

用生物信息学方法对菠萝 ＰＨＴ１ 家族基因进行鉴

定ꎬ并对 ＰＨＴ１ 家族成员基因结构、氨基酸保守基

序、聚类和基因组织特异性表达进行分析ꎬ研究结

果可为菠萝中磷利用机制的阐明和新品种选育提

供参考ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 菠萝 ＰＨＴ１ 家族成员的鉴定

以拟南芥和水稻 ＰＨＴ１ 家族成员蛋白序列作为

查询序列ꎬ搜索菠萝基因组蛋白数据库ꎬ使用 ＮＣＢＩ
在线工具 ＣＤＤ 和 ＳＭＡＲＴ 软件进行蛋白功能域分

析ꎬ剔除不含糖转运功能域(ＰＦ０００８３)的序列ꎮ
１.２ 菠萝 ＰＨＴ１ 家族成员序列分析

使用 ＰｒｏｔＰａｒａｍ 工具计算蛋白序列理化特征ꎬ
使用 ＴＭｐｒｅｄ 程序预测蛋白跨膜区域ꎻ使用 ＷｏＬＦ
ＰＳＯＲＴ 工具预测蛋白亚细胞定位ꎻ使用 ＧＳＤＳ 软

件绘制基因外显子和内含子结构示意图ꎻ使用

６５９１ 广　 西　 植　 物 ４１ 卷



ＭＥＭＥ 在线程序预测氨基酸保守基序ꎬ搜索基序

数目为 １０ꎬ其他参数默认ꎮ
１.３ ｍｉＲＮＡ 靶标 ＰＨＴ１ 基因的预测

根据 ｍｉＲＮＡ 与其靶基因的互补性可预测

ｍｉＲＮＡ 的靶基因ꎬ使用在线软件 ｐｓＲＮＡＴａｒｇｅｔ 对文

献中菠萝 ｍｉＲＮＡ(Ｚｈｅｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６)的靶标 ＰＨＴ１
基因进行预测ꎮ
１.４ ＰＨＴ１ 家族序列比对及进化分析

使用 ＭＥＧＡ ７.０ 选择最大似然法和邻接法构

建系统聚类树ꎬ主要参数步长为 １ ０００ꎬ替代模型

为泊松模型ꎬ空位缺失数据的处理为部分删除ꎻ使
用 ＥｖｏｌＶｉｅｗ 软件绘制聚类树ꎻ使用序列相似性分

析工具 Ｃｉｒｃｏｌｅｔｔｏ 对拟南芥、水稻和菠萝 ＰＨＴ１ 蛋

白序列相似性进行分析ꎮ
１.５ 基因启动子区特征分析

从菠萝基因组数据库下载 ＡｃｏＰＨＴ１ 基因转录

起始位点上游 １.５ ｋｂ 序列ꎬ使用 ＰＬＡＣＥ 软件对基

因启动子区顺式作用元件进行分析ꎮ
１.６ 基因的组织表达分析

菠萝 ＰＨＴ１ 基因转录组数据于菠萝基因组数

据库下载ꎬ基因组织特异性表达取样部位分别为

根、叶的 ６ 个片段ꎬ花和果实的 ５ 个成熟阶段ꎮ 使

用 ＨｅｍＩ １.０ 软件ꎬ根据 ｌｏｇ２(ＦＰＫＭ＋１)值的转换数

据绘制基因表达热图ꎮ

２　 结果与分析

２.１ 菠萝 ＰＨＴ１ 家族基因的鉴定

以拟南芥和水稻 ＰＨＴ１ 蛋白作为查询序列搜索

菠萝蛋白数据库ꎬ共获得 ９ 个菠萝 ＰＨＴ１ 蛋白ꎬ均含

有保守的糖转运功能域 Ｓｕｇａｒ＿ｔｒ (ＰＦ０００８３)ꎮ 根据

搜索比对得分ꎬ依次将基因命名为 ＡｃｏＰＨＴ１. １ －
ＡｃｏＰＨＴ１.９ꎮ 这 ９ 个基因分别位于连锁群( ｌｉｎｋａｇｅ
ｇｒｏｕｐｓꎬＬＧ)１、３、６、８、１４、２０ 和 ２２ 上ꎮ 所有成员氨基

酸数 为 ４９９ ~ ６０２ꎬ 包 含 １０ ~ １３ 个 ＴＭＤꎮ 除

ＡｃｏＰＨＴ１.８ 为酸性蛋白外ꎬ其他蛋白均为碱性蛋白ꎬ
等电点为 ７. ９９ ~ ９. ０３ꎮ 所有蛋白平均疏水指数为

０.１１３~０.４０３ꎬ均为正值ꎬ属亲水性蛋白ꎮ 蛋白定位

预测分析显示ꎬＡｃｏＰＨＴ１.３、ＡｃｏＰＨＴ１.６、ＡｃｏＰＨＴ１.７
和 ＡｃｏＰＨＴ１.９ 主要定位于叶绿体中ꎬＡｃｏＰＨＴ１. ４、
ＡｃｏＰＨＴ１.５ 和 ＡｃｏＰＨＴ１. ８ 主要定位于细胞质中ꎬ
ＡｃｏＰＨＴ１.１ 和 ＡｃｏＰＨＴ１.２ 主要定位于细胞膜上ꎬ部
分蛋白可能定位于多个细胞器中(表 １)ꎮ
２.２ ｍｉＲＮＡ 对菠萝 ＰＨＴ１ 家族基因的调控分析

ｍｉＲＮＡｓ 在转录水平和转录后水平上调节基

因表达ꎬ在植物生长、发育、成熟、生物和非生物胁

迫反应等方面发挥重要作用(Ｃｈｅｎꎬ ２００９)ꎮ 本研

究对 ｍｉＲＮＡ 及其 ＰＨＴ１ 家族靶基因的互作及调控

表 １　 菠萝 ＰＨＴ 家族成员信息
Ｔａｂｌｅ １　 Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ｐｉｎｅａｐｐｌｅ ＰＨＴ１ ｆａｍｉｌｙ

基因名称
Ｇｅｎｅ ｎａｍｅ

基因登录号
Ｇｅｎｅ ａｃｃｅｓｓｉｏｎ

ｎｕｍｂｅｒ

染色体位置
Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ ｌｏｃａｔｉｏｎ

氨基酸长度
Ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ

ｌｅｎｇｔｈ
( ａａ)

等电点
ｐＩ

平均疏水
指数

ＧＲＡＶＹ

跨膜域 ＴＭＤ

由内到外
Ｉｎｓｉｄｅ ｔｏ
ｏｕｔｓｉｄｅ

由外到内
Ｏｕｔｓｉｄｅ ｔｏ
ｉｎｓｉｄｅ

亚细胞定位
Ｓｕｂｃｅｌｌｕｌａｒ ｌｏｃａｔｉｏｎ

ＡｃｏＰＨＴ１.１ Ａｃｏ００６８８５.１ ＬＧ２２:９５０８４３０－９５１０６３５ ５４３ ８.７１ ０.３７０ １２ １２ ｐｌａｓ: ８

ＡｃｏＰＨＴ１.２ Ａｃｏ０１１７９５.１ ＬＧ０８:１１４４９５３３－１１４５３０４５ ５７０ ８.８３ ０.２３７ １１ １２ ｐｌａｓ: ８

ＡｃｏＰＨＴ１.３ Ａｃｏ０１０４２２.１ ＬＧ０３:２２４６５３３－２２５３１４１ ５７５ ８.１８ ０.３２２ １２ １３ ｃｈｌｏ: １４

ＡｃｏＰＨＴ１.４ Ａｃｏ０１０４２４.１ ＬＧ０３:２２７０９６９－２２７２５４８ ４９９ ８.７８ ０.２９７ １０ １０ ｃｙｔｏ: ８

ＡｃｏＰＨＴ１.５ Ａｃｏ０１９９４２.１ ＬＧ０８:３６６０２７９－３６６７２４１ ５３６ ８.９２ ０.１６５ １１ １１ ｃｙｔｏ: ７.５ꎬ ｃｙｔｏ＿ｎｕｃｌ: ４.８

ＡｃｏＰＨＴ１.６ Ａｃｏ００６８０８.１ ＬＧ０１:２１７１３１８２－２１７１５１５９ ５１３ ８.９７ ０.４０３ １２ １２ ｃｈｌｏ: ８

ＡｃｏＰＨＴ１.７ Ａｃｏ０１８６７１.１ ＬＧ１４:４２８７２２９－４２９３８３６ ５７３ ９.０３ ０.２９８ １２ １２ ｃｈｌｏ: ６

ＡｃｏＰＨＴ１.８ Ａｃｏ０１５３４６.１ ＬＧ２０:１０６７１４５１－１０６７４３００ ６０２ ６.２４ ０.１１３ １２ １３ ｃｙｔｏ: ５ꎬ ｃｈｌｏ: ４

ＡｃｏＰＨＴ１.９ Ａｃｏ０１８５２１.１ ＬＧ０６:１４３９７３６５－１４４００７０１ ５６５ ７.９９ ０.３０４ １２ １２ ｃｈｌｏ: ６ꎬ ｐｌａｓ: ４

　 注: ｃｈｌｏ. 叶绿体ꎻ ｃｙｔｏ. 胞浆ꎻ ｃｙｔｏ＿ｎｕｃｌ. 胞浆和细胞核ꎻ ｐｌａｓ. 质膜ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: ｃｈｌｏ. Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔꎻ ｃｙｔｏ. Ｃｙｔｏｓｏｌꎻ ｃｙｔｏ＿ｎｕｃｌ. Ｃｙｔｏｓｏｌ ａｎｄ ｎｕｃｌｅｕｓꎻ ｐｌａｓ. Ｐｌａｓｍａ ｍｅｍｂｒａｎｅ.

７５９１１２ 期 韩利红等: 菠萝磷转运蛋白 １ 家族基因鉴定及特征分析



关系进行预测ꎮ ＡｃｏＰＨＴ１.８ 可受到 ｍｉＲ２２７５ｆ 的裂

解抑制调控ꎬ受到 ｍｉＲ２６７３ｈ、ｍｉＲ２６７３ｉ、ｍｉＲ２６７３ｋ
的转录抑制调控ꎬＡｃｏＰＨＴ１. ２ 可受到 ｍｉＲ２６７３ｈ、
ｍｉＲ２６７３ｉ、ｍｉＲ２６７３ｋ 和 ｍｉＲ３９９ｄ 的转录抑制调

控ꎬ ＡｃｏＰＨＴ１. ９ 可 受 到 ｍｉＲ２６７３ａ、 ｍｉＲ５２８ａ、
ｍｉＲ５２８ｂ 的裂解抑制调控(表 ２)ꎮ
２.３ 基因结构和氨基酸基序分析

利用 ＭＥＧＡ ７.０ 构建聚类树ꎬ发现菠萝 ＰＨＴ１
主 要 分 为 三 个 聚 类 组ꎬ 其 中 ＡｃｏＰＨＴ１. ８ 和

ＡｃｏＰＨＴ１.９ 聚在一组ꎬＡｃｏＰＨＴ１. ６ 和 ＡｃｏＰＨＴ１. ７
聚在一组ꎬ 其他 ５ 个菠萝 ＰＨＴ 蛋白聚在一组 (图
１:Ａ)ꎮ 基因结构分析显示ꎬＡｃｏＰＨＴ１ 基因含有 １ ~ ３

个内含子ꎬ其中含有 １、２、３ 个内含子的基因数目分别

为 ４、３ 和 ２ꎬ内含子相位类型(ｉｎｔｒｏｎ ｐｈａｓｅ)多样(图
１:Ｂ)ꎮ 使用 ＭＥＭＥ 软件分析发现菠萝 ＰＨＴ１ 蛋白含

有 １０ 个保守的氨基酸基序ꎬ基序 １ 含有保守的 ＰＨＴ１
蛋白标签 ＧＧＤＹＰＬＳＡＴＩｘＳＥꎬ存在于 ９ 个菠萝 ＰＨＴ１
蛋白中ꎮ 基序 １~７ 编码跨膜功能域ꎮ ＡｃｏＰＨＴ１.４ 缺

少基序 ６ꎬ其跨膜功能域相对较少ꎬＡｃｏＰＨＴ１.５ 缺少基

序 ８ 和基序 ９ꎬＡｃｏＰＨＴ１.８ 和 ＡｃｏＰＨＴ１.９ 缺少基序 １０ꎬ
基序 ８~１０ 功能未知(图 １:Ｃꎬ Ｄ)ꎮ
２.４ 聚类分析

为了解植物 ＰＨＴ１ 家族的聚类及进化ꎬ使用拟

南芥、水稻、玉米、大豆、杨树和菠萝的 ＰＨＴ１ 全长蛋

表 ２　 ｍｉＲＮＡｓ 及其调控靶基因 ＡｃｏＰＨＴ１ 互作预测分析
Ｔａｂｌｅ ２　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｉｎｔｅｒａｃｔｉｖｅ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｍｉＲＮＡｓ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｔａｒｇｅｔｅｄ ｇｅｎｅ ＡｃｏＰＨＴ１

ｍｉＲＮＡ 靶基因
Ｔａｒｇｅｔ ｇｅｎｅ

期望值
Ｅｘｐｅｃｔ

非配对能
ＵＰＥ

靶位点配对
Ａｌｉｇｎｍｅｎｔ

表达抑制模式
Ｉｎｈｉｂｉｔｉｏｎ

ｍｉＲ２２７５ｆ￣３ｐ ＡｃｏＰＨＴ１.８ ３ １５.６２５ ｍｉＲＮＡ ２１ ＡＣＵＣＵＧＵＡＡＣＣＵＣＣＵＵＵＵＧＵＵ １
.: : :.::::::::.:::.:

Ｔａｒｇｅｔ １ ５４８ ＧＣＧＧＵＣＧＵＵＧＧＡＧＧＡＧＡＡＣＧＡ １ ５６８

裂解抑制
Ｃｌｅａｖａｇｅ

ｍｉＲ２６７３ｈ￣５ｐ ＡｃｏＰＨＴ１.８ ３ １２.３５０ ｍｉＲＮＡ ２１ ＧＧＣＵＵＣＵＣＣＵＵＣＵＣＵＵＵＣＵＣＵ １
::.::: : :::::.::::

Ｔａｒｇｅｔ １ ５５６ ＵＧＧＡＧＧＡＧＡＡＣＧＡＧＡＡＧＧＡＧＡ １ ５７６

转录抑制
Ｔｒａｎｓｌａｔｉｏｎ

ｍｉＲ２６７３ｉ￣５ｐ ＡｃｏＰＨＴ１.８ ３ １２.３５０ ｍｉＲＮＡ ２１ ＧＧＣＵＵＣＵＣＣＵＵＣＵＣＵＵＵＣＵＣＵ １
::.::: : :::::.::::

Ｔａｒｇｅｔ １ ５５６ ＵＧＧＡＧＧＡＧＡＡＣＧＡＧＡＡＧＧＡＧＡ １ ５７６

转录抑制
Ｔｒａｎｓｌａｔｉｏｎ

ｍｉＲ２６７３ｋ￣５ｐ ＡｃｏＰＨＴ１.８ ３ １２.３５０ ｍｉＲＮＡ ２１ ＧＧＣＵＵＣＵＣＣＵＵＣＵＣＵＵＵＣＵＣＵ １
::.::: : :::::.::::

Ｔａｒｇｅｔ １ ５５６ ＵＧＧＡＧＧＡＧＡＡＣＧＡＧＡＡＧＧＡＧＡ １ ５７６

转录抑制
Ｔｒａｎｓｌａｔｉｏｎ

ｍｉＲ２６７３ａ￣３ｐ ＡｃｏＰＨＴ１.９ ３.５ １２.３８７ ｍｉＲＮＡ ２１ ＧＣＧＧＡＧＡＡＧＧＡＧＣＡＧＧＡＧＣＧＵ １
:.:: ::.::: :::.:::

Ｔａｒｇｅｔ １ １５９ ＧＵＣＵＵＣＣＵＣＵＵＣＧＣＣＣＵＵＧＣＡ １ １７９

裂解抑制
Ｃｌｅａｖａｇｅ

ｍｉＲ２６７３ｈ￣５ｐ ＡｃｏＰＨＴ１.２ ３.５ １１.１５８ ｍｉＲＮＡ ２１ ＧＧＣＵＵＣＵＣＣＵＵＣＵＣＵＵＵＣＵＣＵ １
.: ::: ::. :::::::::

Ｔａｒｇｅｔ ８１ ＧＵＧＣＡＧＡＡＧＡＧＡＡＧＡＡＡＧＡＧＡ １０１

转录抑制
Ｔｒａｎｓｌａｔｉｏｎ

ｍｉＲ２６７３ｉ￣５ｐ ＡｃｏＰＨＴ１.２ ３.５ １１.１５８ ｍｉＲＮＡ ２１ ＧＧＣＵＵＣＵＣＣＵＵＣＵＣＵＵＵＣＵＣＵ １
.: ::: ::. :::::::::

Ｔａｒｇｅｔ ８１ ＧＵＧＣＡＧＡＡＧＡＧＡＡＧＡＡＡＧＡＧＡ １０１

转录抑制
Ｔｒａｎｓｌａｔｉｏｎ

ｍｉＲ２６７３ｋ￣５ｐ ＡｃｏＰＨＴ１.２ ３.５ １１.１５８ ｍｉＲＮＡ ２１ ＧＧＣＵＵＣＵＣＣＵＵＣＵＣＵＵＵＣＵＣＵ １
.: ::: ::. :::::::::

Ｔａｒｇｅｔ ８１ ＧＵＧＣＡＧＡＡＧＡＧＡＡＧＡＡＡＧＡＧＡ １０１

转录抑制
Ｔｒａｎｓｌａｔｉｏｎ

ｍｉＲ３９９ｄ￣５ｐ ＡｃｏＰＨＴ１.２ ３.５ ２３.８４１ ｍｉＲＮＡ ２２ ＣＧＡＣＧＧＵＵＵＣＣＵＣＵＵＵＡＧＣＧＧＧ １
:.:.::::. ::.::::.:

Ｔａｒｇｅｔ １ ６５３ ＧＧＡＧＵＣＧＡＡＧＧＧＡＡＡＧＵＣＧＣＵＣ １ ６７４

转录抑制
Ｔｒａｎｓｌａｔｉｏｎ

ｍｉＲ５２８ａ￣３ｐ ＡｃｏＰＨＴ１.９ ３.５ ８.１６０ ｍｉＲＮＡ ２１ ＣＣＡＣＣＵＵＣＵＣＣＧＵＵＣＧＵＧＵＣＣ １
:: :::.:: ::: :::::::

Ｔａｒｇｅｔ １ ５５５ ＧＧＡＧＧＡＧＧＡＡＧＣＡＣＧＣＡＣＡＧＧ １ ５７５

裂解抑制
Ｃｌｅａｖａｇｅ

ｍｉＲ５２８ｂ￣３ｐ ＡｃｏＰＨＴ１.９ ３.５ ８.１６０ ｍｉＲＮＡ ２１ ＣＣＡＣＣＵＵＣＵＣＣＧＵＵＣＧＵＧＵＣＣ １
:: :::.:: ::: :::::::

Ｔａｒｇｅｔ １ ５５５ ＧＧＡＧＧＡＧＧＡＡＧＣＡＣＧＣＡＣＡＧＧ １ ５７５

裂解抑制
Ｃｌｅａｖａｇｅ

　 注: : 表示完全匹配ꎻ . 表示不完全匹配ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: : ｍｅａｎｓ ｃｏｍｐｌｅｔｅ ｍａｔｃｈｉｎｇꎻ . ｍｅａｎｓ ｉｎｃｏｍｐｌｅｔｅ ｍａｔｃｈｉｎｇ.
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图 １　 菠萝 ＰＨＴ１ 家族聚类(Ａ)ꎬ 基因结构(Ｂ)ꎬ 氨基酸保守基序(Ｃꎬ Ｄ)分析
Ｆｉｇ. １　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ (Ａ)ꎬ ｇｅｎｅ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ (Ｂ)ꎬ ａｎｄ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄｓ ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ｍｏｔｉｆｓ (Ｃꎬ Ｄ) ｏｆ ｐｉｎｅａｐｐｌｅ ＰＨＴ１ ｆａｍｉｌｙ

白序列ꎬ利用 ＭＥＧＡ ７.０ 软件应用最大似然法和邻

接法构建系统发育树ꎬ两种进化树结果相似ꎬ文中

选择最大似然法的结果进行展示(图 ２)ꎮ 结果显

示ꎬ植物 ＰＨＴ１ 蛋白共归为 ３ 组ꎬ分别为双子叶植

物组、单子叶植物组和单双子叶植物混合组ꎮ 菠

萝 ＰＨＴ１ 主要分布在单子叶植物组中的亚组 ｂ、ｃ
和 ｅ 以及单双子叶混合组的亚组 ｂ 和 ｃ 中ꎮ 为了

解菠萝 ＰＨＴ１ 蛋白的起源和进化ꎬ使用 Ｃｉｒｃｏｌｅｔｔｏ
软件对拟南芥、水稻和菠萝 ＰＨＴ１ 蛋白序列相似性

进行分析ꎬ图 ３ 结果显示ꎬ绝大多数菠萝 ＰＨＴ１ 蛋

白与水稻 ＰＨＴ１ 蛋白相似度较高ꎬ这些蛋白可能具

有 共 同 的 起 源ꎬ 如 ＡｃｏＰＨＴ１. １ / ＡｃｏＰＨＴ１. ２ 与

ＯｓＰＨＴ１. ６ꎬ ＡｃｏＰＨＴ１. ３ / ＡｃｏＰＨＴ１. ５ 与 ＯｓＰＨＴ１. ２ꎬ
ＡｃｏＰＨＴ１.８ / ＡｃｏＰＨＴ１.９ 与 ＯｓＰＨＴ１.１０ꎬＡｃｏＰＨＴ１.４ 与

ＯｓＰＨＴ１.４ꎬＡｃｏＰＨＴ１.６ 与 ＯｓＰＨＴ１.１１ 具有较高的相似

性ꎬ而 ＡｃｏＰＨＴ１.７ 与 ＡｔＰＨＴ１.３ 具有较高的相似性ꎮ
２.５ 菠萝 ＰＨＴ１家族基因启动子顺式作用元件分析

使用 ＰＬＡＣＥ 软件对 ＡｃｏＰＨＴ１ 基因上游 １.５ ｋｂ
序列顺式作用元件进行分析(图 ４)ꎬ结果发现 １８０
个顺式作用元件ꎬ这些元件参与植物生长发育、响
应激 素 和 胁 迫 信 号 等 生 物 过 程ꎮ ＡｃｏＰＨＴ１. １、
ＡｃｏＰＨＴ１.５、ＡｃｏＰＨＴ１.６ 和 ＡｃｏＰＨＴ１.７ 的启动子中存

在 ２ ~ ４ 个 Ｐ１ＢＳ 元 件 ( ＰＨＲ１￣ｂｉｎｄｉｎｇ ｓｉｔｅꎬ
ＧＮＡＴＡＴＮＣ )ꎮ ＯＳＥ１ＲＯＯＴＮＯＤＵＬＥ ( ｏｒｇａｎ￣ｓｐｅｃｉｆｉｃ
ｅｌｅｍｅｎｔｓ ｏｆ ｒｏｏｔ ｎｏｄｕｌｅｓꎬＡＡＡＧＡＴ)存在于 ＡｃｏＰＨＴ１.１、

ＡｃｏＰＨＴ１. ３、 ＡｃｏＰＨＴ１. ４、 ＡｃｏＰＨＴ１. ６、 ＡｃｏＰＨＴ１. ７ 和

ＡｃｏＰＨＴ１. ８ 的 启 动 子 中ꎬ ＯＳＥ２ＲＯＯＴＮＯＤＵＬＥ
(ＣＴＣＴＴ)存在于 ９ 个 ＡｃｏＰＨＴ１ 基因启动子中ꎮ 除

ＡｃｏＰＨＴ１.５ 外ꎬＡｃｏＰＨＴ１ 基因均含有至少 １ 个 Ｗ￣ｂｏｘꎮ
此外ꎬ 菠 萝 ＰＨＴ１ 家 族 基 因 启 动 子 中 还 存 在

ＡＢＲＥＬＡＴＥＲＤ１ ( ＡＣＧＴＧ )、 ＣＡＣＧＴＧＭＯＴＩＦ
( ＣＡＣＧＴＧ )、 ＬＴＲＥ１ＨＶＢＬＴ４９ ( ＣＣＧＡＡＡ )、
ＥＬＲＥＣＯＲＥＰＣＲＰ１(Ｗ￣ｂｏｘꎬＴＴＧＡＣＣ) 等胁迫响应

和激素响应相关元件ꎮ
２.６ 菠萝 ＰＨＴ１ 家族基因的组织表达分析

为了解菠萝 ＰＨＴ１ 家族基因在植物不同组织

器官中的表达ꎬ从菠萝基因组数据库中下载并分

析 ＰＨＴ１ 家族基因在根、叶、花和果实等器官的表

达 ( 图 ５ )ꎮ 发 现 除 ＡｃｏＰＨＴ１. ６ 外ꎬ 其 余 ８ 个

ＡｃｏＰＨＴ１ 基因在不同组织中均有表达ꎮ 其中ꎬ
ＡｃｏＰＨＴ１.４ 和 ＡｃｏＰＨＴ１.９ 在 ４ 类组织中均有表达ꎬ
ＡｃｏＰＨＴ１.１ 在除部分叶片节段外的组织中有表达ꎬ
ＡｃｏＰＨＴ１.７ 和 ＡｃｏＰＨＴ１.８ 主要在叶组织中有表达ꎬ
ＡｃｏＰＨＴ１.７ 在花组织中有表达ꎬＡｃｏＰＨＴ１.２ 仅在花

组织中有较高表达ꎬＡｃｏＰＨＴ１.３ 和 ＡｃｏＰＨＴ１.５ 主要

在花、叶部分节段以及根和果实成熟不同阶段的

组织中有表达ꎮ 这些特征表明ꎬ菠萝 ＰＨＴ１ 家族基

因具有组织表达特异性ꎬ且存在功能冗余ꎬ不同的

ＰＨＴ１ 基因可能在不同的组织或发育阶段发挥

作用ꎮ
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图 ２　 ６ 种植物 ＰＨＴ１ 家族蛋白系统进化树
Ｆｉｇ. ２　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｙ ｏｆ ＰＨＴ１ｓ ｆａｍｉｌｙ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｉｎ ｓｉｘ ｐｌａｎｔｓ

３　 讨论与结论

植物根系通过 ＰＨＴ 蛋白调控土壤磷素吸收ꎬ并
转运到其他部分ꎮ 本研究从菠萝基因组中鉴定到 ９
个 ＰＨＴ１ 家族基因ꎮ 菠萝中 ＰＨＴ１ 家族基因数目与

拟南芥(９ 个) (Ｍｕｄｇｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００２)、番茄 (８ 个)
(Ｃｈｅｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１４)相当ꎬ略少于水稻(１３ 个) (Ｌｉｕ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１１)、大豆(１４ 个)(Ｆａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１３)、苹果

(１４ 个)(Ｓｕｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７)、杨树(１４ 个) (Ｚｈａｎｇ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１６)、陆地棉(Ｇｏｓｓｙｐｉｕｍ ｈｉｒｓｕｔｕｍ)(１７ 个)(晁
毛妮等ꎬ２０１７)ꎬ明显少于小麦 ( Ｔｒｉｔｉｃｕｍ ａｅｓｔｉｖｕｍ)
(３６ 个) ( Ｔｅｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７)ꎮ 一些物种中大量

ＰＨＴ１ 基因的存在ꎬ反映了在进化过程中发生的广

泛的基因重复和多样化ꎬ是基因组不断扩展和重新

排列的结果ꎮ 系统发育可以作为推断物种间蛋白

结构和功能变化的依据ꎮ 本研究中ꎬ植物 ＰＨＴ１ 主

要分为单子叶植物组、双子叶植物组和单双子叶混

合组三类ꎬ植物 ＰＨＴ１ 家族进化分组与物种有明显

的相关性ꎮ 大多数菠萝 ＰＨＴ１ 蛋白与水稻 ＰＨＴ１ 蛋

白相似度较高ꎬ亲缘关系较近ꎮ 单双子叶植物混合

组中的 ＰＨＴ１ 成员可能属于更古老的基因ꎬ在单双

子叶植物进化分开后ꎬ通过基因复制进一步扩展出

双子叶植物组或单子叶植物组新成员ꎮ
顺式作用元件通过与反式调节因子的相互作

用调节基因的表达ꎬ在基因功能发挥中起决定作

用ꎮ Ｐ１ＢＳ 为植物基因上游的 ＰＨＲ１ 识别序列ꎬ控
制磷胁迫响应基因在根中的表达和对低磷胁迫的

响应 ( Ｒｕｂｉｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００１ )ꎮ ＯＳＥ１ＲＯＯＴＮＯＤＵＬＥ
和 ＯＳＥ２ＲＯＯＴＮＯＤＵＬＥ 为根瘤感染细胞中基因启
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彩色连线表示蛋白序列之间的一致性较高ꎮ
Ｃｏｌｏｒｅｄ ｌｉｎｅｓ ｗｈｉｃｈ ｃｏｎｎｅｃｔ ｔｗｏ ｒｅｇｉｏｎｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｓｙｎｔｅｎｉｃ ｒｅｇｉｏｎｓ.

图 ３　 拟南芥、水稻和菠萝 ＰＨＴ１ 蛋白序列一致性分析
Ｆｉｇ. ３　 Ｐｒｏｔｅｉｎ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＰＨＴ１ｓ ｂｅｔｗｅｅｎ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａꎬ ｒｉｃｅ ａｎｄ ｐｉｎｅａｐｐｌｅ

图 ４　 菠萝 ＰＨＴ１ 基因启动子顺式作用元件分析
Ｆｉｇ. ４　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｒｅｇｕｌａｔｏｒｙ ｃｉｓ￣ａｃｔｉｎｇ ｅｌｅｍｅｎｔｓ ｉｎ ｔｈｅ ｐｒｏｍｏｔｅｒｓ ｏｆ ＡｃｏＰＨＴ１ ｇｅｎｅｓ

动的两个器官特异性元件(Ｖｉｅｗｅｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００４)ꎬ
这两个基序是根瘤感染细胞启动子活性所必需的

( Ｓｔｏｕｇａａｒｄ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９９０)ꎮ ＷＢＯＸＮＴＥＲＦ３ (Ｗ￣ｂｏｘꎬ
ＴＧＡＣＹ)在植物磷吸收和响应胁迫过程中起作用

( Ｎｉｓｈｉｕｃｈｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００４ꎻ Ｄｅｖａｉａｈ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００７ )ꎮ
ＡＢＲＥＬＡＴＥＲＤ１、 ＣＡＣＧＴＧＭＯＴＩＦ、 ＬＴＲＥ１ＨＶＢＬＴ４９、
ＥＬＲＥＣＯＲＥＰＣＲＰ１ 属于胁迫响应和激素响应相关元

件 ( Ｄｕｎｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９９８ꎻ Ｅｕｌｇｅｍ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９９９ꎻ
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图中颜色越深表示基因相对表达水平越强ꎻ颜色的变化表示 ｌｏｇ２基因的表达水平不同ꎻ Ｓｅｇ１ ~ Ｓｅｇ６. 叶的不同节段ꎻ Ｓｔａｇｅ１ ~
Ｓｔａｇｅ５. 果实的不同发育阶段ꎮ
Ｂｌｏｃｋｓ ｗｉｔｈ ｄａｒｋ ｃｏｌｏｒｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｉｎｃｒｅａｓｅｄ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｌｅｖｅｌｓꎻ Ｔｈｅ ｇｒａｄｕａｌｌｙ ｃｈａｎｇｅ ｏｆ ｔｈｅ ｃｏｌｏｒ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｅｖｅｌｓ ｏｆ ｇｅｎｅ ｌｏｇ２￣ｔｒａｎｓｆｏｒｍｅｄ
ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎꎻ Ｓｅｇ１－Ｓｅｇ６. Ｌｅａｖｅｓ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｅｇｍｅｎｔｓꎻ Ｓｔａｇｅ１－Ｓｔａｇｅ５. Ｆｒｕｉｔｓ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｓｔａｇｅｓ.

图 ５　 菠萝 ＰＨＴ１ 家族基因组织表达特征
Ｆｉｇ. ５　 Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｐｒｏｆｉｌｅｓ ｏｆ ＰＨＴ１ ｆａｍｉｌｙ ｇｅｎｅ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｉｓｓｕｅｓ ｏｆ ｐｉｎｅａｐｐｌｅ

Ｃｈａｋｒａｖａｒｔｈｙ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００３)ꎮ 本研究分析发现ꎬ一些

ＡｃｏＰＨＴ１ 基 因 启 动 子 区 含 有 磷 胁 迫 相 关 元 件

Ｐ１ＢＳꎬ这些基因受 ＰＨＲ１ 转录因子调控ꎬ可能在磷

的吸收和利用过程中起作用(Ｒｕｂｉｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００１)ꎮ
一些基因启动子区含有元件 ＯＳＥＲＯＯＴＮＯＤＵＬＥꎬ
这些元件存在于根瘤活化的基因启动子中ꎬ可能

在菌根真菌与植物共生过程中促进植物营养元素

吸收有关ꎮ 大部分菠萝 ＰＨＴ１ 基因启动子区含有

多个 Ｗ￣ｂｏｘꎬＷＲＫＹ 转录因子能通过结合 Ｗ￣ｂｏｘ 启

动基因的表达ꎬ在植物的磷饥饿响应和应对多种

胁迫过程中起作用 ( Ｄｅｖａｉａｈ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００７ꎻＸｉｅ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１８)ꎮ 菠萝 ＰＨＴ１ 家族基因启动子区含有大

量与植物生长发育、响应激素和胁迫信号相关的

顺式作用元件ꎬ说明该家族基因受多种信号调控ꎬ
在植物生长发育、应对环境胁迫过程中发挥作用ꎮ

基因组织特异性表达与基因的功能密切相

关ꎮ 菠萝 ＰＨＴ１ 家族蛋白均含有多个跨膜结构域ꎬ
可定位于多种细胞器膜上ꎬ其在特定组织中的表

达ꎬ表明其功能的特异性与多样性ꎮ 植物 ＰＨＴ１ 基

因表达受环境磷素含量和水分条件影响(Ｍｕｄｇｅ ｅｔ

ａｌ.ꎬ ２００２ꎻＳｕｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７)ꎮ 研究表明ꎬＰＨＴ１ 家

族基因受低磷诱导表达ꎬ在植物营养元素吸收过

程中起作用ꎮ ＯｓＰＨＴ１.３ 受 ＯｓＰＨＲ２ 直接调控ꎬ低
磷胁迫下ꎬ其在幼叶和茎基部的表达高于根和老

叶ꎬＯｓＰＨＴ１.３ 介导了水稻对磷的吸收、转运和再利

用ꎬ过表达 ＯｓＰＨＴ１.３ 增强了植物根和茎对磷的吸

收(Ｃｈａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９)ꎮ ＯｓＰＨＴ１. ２ 和 ＯｓＰＨＴ１. ３
在植物体内存在 物 理 互 作 关 系 ( Ｃｈａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１９)ꎮ ＡｃｏＰＨＴ１. １、 ＡｃｏＰＨＴ１. ３、 ＡｃｏＰＨＴ１. ５ 和

ＡｃｏＰＨＴ１.９ 在菠萝根组织中检测到表达ꎬ这些基因

可能在根的生长或某些功能的发挥中起作用ꎬ如
磷的吸收ꎮ ＡｃｏＰＨＴ１. １、ＡｃｏＰＨＴ１. ４ 和 ＡｃｏＰＨＴ１. ９
在菠萝多个组织器官中均检测到表达ꎬ这些基因

可能参与了植物多种生命过程ꎮ
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