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个基因成员的家族地位相对较高，而且 Sm4 和 Sm6
的相似度高达 94%，二者极有可能是同功能基因。

并且，由于丹参转录组数据库尚不成熟，目前还不

能系统地寻找出基因成员确切的表达特征。 
3.2  丹参 Pht1 家族基因编码氨基酸的序列分析 

首先将丹参 Pht1 家族基因的核酸序列通过

MEGA 处理得到各个基因的氨基酸序列，再结合

DNAman 软件综合分析整个家族成员的同源性和保

守域，结果发现这 13 个预测成员的同源性高达

74.34%，且各成员均含有 Pht1 保守的特征序

列 [21]GGDYPLSATIMSE，见图 2-A。由此可推测，

这些基因均属于 Pht1 家族的成员。再利用 MEGA 和

DNAman 对其氨基酸序列比对结果构建 ML 和 NJ 系
统进化树，结果均一致，仅显示 MEGA（NJ）输出结

果，见图 2-B，该家族成员进化树的分支较为分散并

未集中成簇，可见其进化水平存在差异。 
同时，借助 ClustalW2 工具在线比对得到丹参

Pht1 各预测成员相互间的序列联配得分矩阵，结果

见表 2，其得分在 56.05%～96.18%。结合系统发育

树和联配得分矩阵图的结果可知，Sm4 与 Sm6 不仅

联配得分最高，且平行处于发育树的同一分支上，

可见二者进化程度相当，其编码蛋白功能也应相似，

其次是 Sm1 与 Smpht1 以及 Sm5 与 Sm11，这 2 组

成员也具有各自类似的特点。反之，Sm14 这一成

员在系统发育树中处于最外围分支上，且与其他所

有预测成员的联配得分均低（56.05%～61.21%），

说明该成员与其他成员的亲缘关系较远，其编码蛋

白的功能上也可能存在较大的差异。 

         
带方框区域为植物 Pht1 基因家族特征保守区域             

 band region is the conserved region of the Pht1 gene family in plant           

图 2  丹参 Pht1 预测成员保守域 (A) 及系统进化树 (B) 
Fig. 2  Conserved sequences (A) and phylogenetic tree (B) of Pht1 predicted genes in S. miltiorrhizae 

表 2  丹参 Pht1 预测成员序列联配得分矩阵 
Table 2  Percent identity matrix of predicted Pht1 in S. miltiorrhizae 

基因 Sm14 Sm16 Sm7 Sm10 Sm15 Sm4 Sm6 Smpht1 Sm1 Sm12 Sm3 Sm5 Sm11 
Sm14 100.00%             
Sm16 56.05% 100.00%           
Sm7 59.35% 69.08% 100.00%          
Sm10 59.74% 69.63% 80.41% 100.00%          
Sm15 60.31% 68.54% 80.65% 82.58% 100.00%         
Sm4 61.21% 70.39% 82.53% 84.09% 86.26% 100.00%        
Sm6 61.21% 69.41% 82.53% 85.10% 84.92% 96.18% 100.00%       
Smpht1 57.23% 64.92% 71.85% 66.67% 68.76% 70.92% 70.53% 100.00%      
Sm1 59.01% 68.02% 78.79% 75.63% 75.94% 79.64% 79.24% 82.17% 100.00%     
Sm12 60.58% 65.76% 72.28% 71.46% 71.35% 72.52% 71.76% 65.82% 70.58% 100.00%    
Sm3 59.58% 68.02% 74.48% 72.34% 73.91% 77.39% 76.44% 67.65% 73.88% 72.05% 100.00%   
Sm5 59.27% 65.24% 71.89% 67.94% 69.07% 72.94% 71.59% 65.81% 71.37% 69.47% 75.90% 100.00%  
Sm11 60.69% 66.84% 73.74% 70.00% 73.49% 74.74% 73.68% 72.22% 73.67% 73.49% 78.74% 89.21% 100.00% 
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3.3  与其他物种 Pht 基因系统发育树的构建与分析 
首先，将 13 个预测成员与模式植物拟南芥[22]

的 Pht1～4 这 4 个亚家族共 19 个基因成员的核酸

序列导入 MEGA 软件，借助其 ClustalW 功能进

行多重比对，对结果进行整理修饰过后分别采用

ML 和 NJ 方法构建系统进化树，同时与 DNAman
输出结果作比较，虽这几种结果较为一致，其中

以 MEGA 构建的 ML 树支持率最高，结果见图 3，
且与 Guo 等[23]的研究结果相吻合，从结果中可看

出，这 13 个成员均与拟南芥的 Pht1 基因同属于

一个分支，再一次验证了这 12 个预测成员均属于

Pht1 家族。 

 
▲Sm-丹参  At-拟南芥 

▲Sm-S. miltiorrhizae  At-A. thaliana 

图 3  丹参 Pht1 预测成员与拟南芥 Pht1～4 进化树分析 
Fig. 3  Phylogenetic analysis among predicted Pht1 in S. 
miltiorrhizae and Pht1—4 in A. thaliana 

采用类似方法，进一步将该 13 个成员与模式植

物拟南芥、水稻及目前研究较多的近缘种中已报道

的 Pht1 家族成员做氨基酸序列的进化树分析，综合

对比 MEGA 与 DNAman 分别对 ML 和 NJ 2 种方法

建树的输出结果，以 MEGA 构建的 NJ 树支持率更

高，见图 4。结果表明，丹参各个预测成员较为均

匀地分布在各大分支上，说明各成员间存在进化程

度和功能的差异，其中，Sm14 与茄科植物及水稻

中已报道的受 AMF 特异性诱导表达的成员同属一

个分支，说明丹参中该成员也极有可能具有该特异

性。而受 AMF 诱导增强表达的成员则较为分散，

暂无规律可循，因此在丹参预测成员中还不能推断

出具有编码类似功能蛋白的基因。 
3.4  丹参 Pht1 家族基因的基序分析 

利用 MEME 在线工具对丹参和水稻 Pht1 的氨

基酸序列进行了保守基序分析，共预测了 8 个

Motifs，结果见图 5，与 Liu 等[20]对水稻 Pht1 的基

序分析结果相比，新增了 2 个 Motif。结果表明，

该家族基因成员在 Motif 种类的组成上（Sm10 和

Sm11 因碱基序列有缺失而不纳入比较）大致相同，

可能是因为 Pht1 原本就具有高保守特性，但在数量

上各成员间存在差异。所以从进化上分析，该家族

成员的 Motif 相对保守，所有序列均含有 Motif1～6
这 6 个稳定保守的基序，这与水稻的研究结果吻

合，且多了 2 个潜在基序 Motif7 和 Motif8，并且

还可根据 Motifs 的序列及位点进一步推断 Motif5
为 Pht1 保守的特征基序。另外，除了 Sm14、
OsPT11 和 OsPT13，其余序列均含有 Motif8，结

合前面所有 Pht1 成员功能的分析，该 3 个基因表

达受 AM 真菌调控，那么 Motif8 很有可能与该功

能有关。有趣的是，在构建进化树而进行作氨基

酸序列比对时，发现所有会受 AMF 诱导特异性表

达的 Pht1 基因中，其氨基酸序列与一般成员之间

存在明显差异，但差异性位点多且分散，不易发

现其变化规律性，但在 500～510 位点上均有一段

共同缺失的区域，即 NNGYNNGIG（N 表示该位

点 的 氨 基 酸 具 有 可 变 性 ）， 如 图 5 所 示

LePT5&StPT5 因只有部分序列，故未纳入一同展

示），刚好对应图 6 中 Motif8 包含的氨基酸序列

DAGYPPGIG，此结果更进一步表明，在植物受

AMF 特异性诱导的 Pht1 基因中，在基因序列的

下游区域会缺失 27 个碱基。 
4  讨论 

通过一系列的生物信息学分析，最终在丹参基

因组中筛选出了 12 个 Pht1 候选基因，加上已报道

的SmPht1共13个Pht1成员，其同源性高达74.34%，

相互间的同源性在 56.05%～96.18%（图 3），系统

进化分支层次分明（图 2），说明丹参 Pht1 家族基

因成员在进化过程中保持高度保守的同时，还存在

着不同程度的变异，以分配不同的功能作用来共同

维持植株体内磷代谢的平衡。在这 13 个成员中，以

Smpht1&Sm1、Sm4&Sm6、Sm5&Sm11 这 3 对基因

相互间同源性较高，且在进化树上分别同属一个分

支，推测它们每对基因之间属于协同进化的同功能

基因。另外，根据对其他物种 Pht1 家族基因生物学 
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