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提高植物磷营养效率( 候选) 基因研究进展

李喜焕，常文锁，张彩英
( 河北农业大学 /教育部华北作物种质资源研究与利用重点实验室，保定 071001)

摘要:低磷限制植物产量提高和品质改良是全球亟待解决的土壤养分问题之一，利用现代转基因技术结合常规育种手段

培育磷高效新品种是解决这一问题的有效途径。目前，已有百余个磷营养效率候选基因被克隆，但真正用于植物转基因育种
实践的却寥寥无几，且进展缓慢。究其原因可能是由于现有候选基因种类繁杂且未系统分类，有些基因的功能尚未明确，缺
少克隆与育种交流平台等问题。鉴于此，本文将目前已克隆的植物磷营养效率候选基因按照其功能不同进行分析，对基因的
生物学功能及其潜在应用价值进行归纳总结。这不仅为分子生物学家选择目标基因，解析植物磷高效分子机制提供参考，同
时为育种学家进行基因转化，培育磷高效新品种搭建平台。
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Plant Phosphorus-Effiency
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Abstract: Low phosphorus ( P) availability in soil and consequent P-deficiency represent the major constraint
to plant production and quality improving in many countries． Selecting or developing new plant germplasms or varie-
ties that are better adapted to low soil P conditions through the modern transgenic breeding approach may provide a
new opportunity to improve the efficiency of phosphorus by plants． Recently，many molecular biology labs have iden-
tified hundreds of genes associated with plant phosphorus metabolic pathway． But only a few were used in plant
transgenic breeding and the research progress were very laggardly． The reasons may be related to the unclear gene
functions，different gene types and the collaboration problems between breeding and molecular biology researchers．
In this review，we summarized the research progress of phosphorus metabolism related candidate genes in plant，and
the gene types were also analyzed． More important in this paper is that the functions and latent values of all these
genes related to phosphorus-metabolism were pointed out and concluded． So it is significant to offer some useful
genes to plant transgenic breeding with high P-efficiency，and also very important to understand the molecular mech-
anisms of P-efficiency in plant．
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磷对于植物正常生长发育具有重要作用，缺磷

将导致植物出现明显营养失调症状，且最终影响其

产量提高与优良特性形成［1］。植物所需磷素 90%

以上来自土壤，然而由于磷肥极易被固定，使得土壤

中有效磷的含量很低，一般只有 2． 0μmol /L，远远不
能满足植物正常生长发育所需［2］，故只有通过施用
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磷肥，植物才能获得或维持较高产量。据统计，我国
每年约施用 1100 万 t 纯磷，占世界总用量 30%左
右，但磷肥当季利用率却仅有 10% ～ 15%，相当于
每年约有 1000 万 t 纯磷积累于土壤，形成植物不能
直接吸收利用的非有效态［3］。同时，过量施磷及磷肥
中重金属元素积累，已成为水资源与土壤的长期污染

源;且磷矿不可再生，全球磷矿趋于耗尽［4］。我国磷
矿资源( 尤其高品位磷矿) 严重匮乏，优质磷肥依赖

进口，造成农业生产成本提高，农民负担加重。综上，
土壤缺磷已成为当前农业持续发展重要限制因子，成

为诸多育种学家和营养学家关注的重点问题; 如何提

高土壤磷的生物有效性，提高植物对土壤有机态磷的

吸收利用效率将是解决磷资源危机的关键所在。
提高植物自身利用土壤有机态磷的能力，利用现

代生物技术结合常规育种手段选育对土壤非有效态

磷利用能力明显增强的作物新品种，是解决农作物需

磷与土壤供磷矛盾、改善植物磷素营养状况的有效途
径［5］。这不仅可以维持农业生态系统的良性循环，而
且对于我国农业可持续性发展亦具有深远意义。目
前，植物磷高效转基因育种工作尚处于起步阶段，且

进展缓慢。尽管已有百余个磷营养效率候选基因相
继被克隆，但真正用于农作物转基因育种实践的却数

量有限，绝大部分候选基因尚处于搁置状态，未能被

转基因育种所利用。造成这种现状的原因可能有以
下几个: ( 1) 现有磷效率基因种类繁杂，未能进行系统
分析，育种学家难以有针对性地进行选择; ( 2) 候选基
因对提高植物磷效率的贡献不一，有些基因尚需进一

步研究，育种学家很难选择出功能明确且贡献率高的

转化基因; ( 3) 已有磷高效基因作用机理不同，对其磷
高效分子机制研究远远不够; ( 4) 分子生物学家与育
种学家没有良好的交流平台，基因功能研究只是停留

在几种模式植物上，不能更好地联系育种实践。
针对上述问题，充分了解目前已有磷营养效率

相关基因的数量、种类、特点和功能，明确各类候选
基因的作用机理，筛选出可用于育种的磷高效功能

基因，加快这些候选基因的转化应用进程，尽快培育

出磷高效新品种成为解决当前植物磷营养问题的关

键。因此，本文系统整理了目前已克隆的磷营养效
率相关基因，按照基因所属类别进行分析，并对这些

候选基因的生物学功能及其潜在应用价值进行了归

纳和总结。这不仅为分子生物学家选择目标基因，
进行植物磷营养高效分子机制解析研究提供参考，

同时为育种学家选择转化基因培育磷高效作物新品

种搭建了平台。

1 磷转运蛋白基因及其生物学功能

1． 1 磷转运蛋白及其分类
土壤根际磷的有效性及根系获取有效磷的能力

是影响植物磷效率关键因子。由于土壤有效磷含量
低，植物自身已形成一系列适应机制以便从土壤

“磷库”中吸收更多磷素，如改变根形态结构、根系
分泌酸性磷酸酶和有机酸等; 但所富集的磷素最终

还需通过根系高效吸收和转运系统“磷转运蛋白”
来实现［6］。实际上，植物对磷素吸收是一个由磷酸
盐转运蛋白介导的跨质膜转运过程。在植物中，磷
转运蛋白按照序列相似性可划分为 H + /Pi 共转运
家族( Pht1 家族) 和 Na + /Pi 共转运家族( Pht2 家
族) 两类; 按照酶吸收动力学标准可分为低亲和力、
高亲和力磷转运蛋白两类。据研究，低亲和力磷转
运蛋白一般在外界磷浓度较高时起作用，呈组成型

表达，是植物在正常生长状态下吸收磷的主要转运

系统; 而高亲和力磷转运蛋白则主要在外界磷浓度

较低时发挥功能，是低磷胁迫下植物吸收磷的主要

转运系统，呈低磷诱导型表达，一般在正常供磷情况

下被抑制［7］。可见，在 2 个转运系统中，以高亲和力
磷转运蛋白与植物磷营养效率关系更密切。
1． 2 磷转运蛋白基因及其功能

AtPT1、AtPT2 是最早从拟南芥根系磷胁迫诱导
cDNA 文库中筛选的 2 个高亲和力磷转运蛋白基
因［8-9］，低磷胁迫可诱导其在根中表达; PHT1、
PHT2、PHT3 是从拟南芥中分离到的另一类高亲和
力磷转运子基因，将 PHT1 转入烟草悬浮细胞，基因
能够高效表达，且转基因细胞的磷吸收效率显著提

高。目前，已从水稻、拟南芥、烟草、番茄、苜蓿、马铃
薯、大麦、长春花等多种植物中克隆出不同家族的磷
转运蛋白基因，且多数可以互补缺乏高亲和力磷转

运机制的酵母突变体。明凤等［10］克隆并研究水稻
中的磷酸盐转运蛋白基因 OsPT6 : 1，同源重组表
明，该基因的表达可以提高毕氏酵母对磷素的吸收

效率，同时可使高亲和力磷酸盐转运蛋白缺失的酵

母突变体的磷素吸收功能得以恢复。郭强等［11］对
水稻中的磷转运蛋白基因 OsPT6 进行酵母突变体
互补试验发现，与酵母 PHO调控系统中的磷转运子
PHO84 相似，OsPT6 能够与缺失磷转运功能的酵母
突变体实现互补，在低磷条件下亦可促进酵母突变

体对磷素的吸收。
另外，Seo 等［12］研究水稻磷转运蛋白基因 Os-

PT1 发现，在低磷胁迫、正常磷处理下，不同生长时
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期( 分蘖、抽穗和成熟期) 的超表达水稻均比野生型
在根部积累更多的磷酸盐，与野生型相比，转基因水

稻能够产生更多的分蘖。明凤等［13］研究水稻中的磷
转运蛋白 OrLPT1 发现，该基因具有增加植物在缺磷
胁迫下根系吸收磷素能力的作用，与对照愈伤组织相

比，转基因愈伤组织在低磷处理下具有更高的吸磷速

率。Daram 等［14］通过研究番茄中的磷转运蛋白
LePT1发现，该基因在酶母突变体内的表达恢复了酵
母在 20 μmol / L 磷介质中的生长，由 LePT1 补充的
酵母突变体中磷素吸收几乎高出未获补充突变体的

7倍。常胜合等［15］研究小麦中的磷转运蛋白基因
TaPT8和 TaPHT2-1，酵母突变体互补分析表明，基因
能够与磷吸收功能存在缺陷的突变体实现功能互补，

在低磷条件下可以促进酵母突变体对磷素的吸收。

综上，目前已有多个植物来源的磷转运蛋白基因

被克隆获得，并通过酵母异源系统得到了功能验证，表

1中整理了不同植物来源的磷转运蛋白基因及其生物
学功能，分子生物学家或育种家可从中选择相应基因，

进行分子机制或磷高效育种的研究。然而，也有学者
提出，由于酵母中的磷代谢调控系统非常复杂，需要多

个调控因子的相互作用才能实现功能; 因而来自植物

的外源基因( 诸如磷转运蛋白基因) 并不总是能够在酵

母体内产生功能，或者即使产生了一定功能，也可能会

与基因在植物体内本身的功能相差很大。因此，笔者
认为在克隆获得这些候选基因后，还需要通过转入植

物体内，利用过量表达或 RNA干涉技术，来分析基因
在植物体内的生理功能及其潜在价值，以便为植物磷

高效转基因育种提供功能明确的新基因。

表 1 磷转运蛋白基因及其生物学功能
Table 1 The phosphate transporter genes for improving plant phosphorus-effiency

基因名称
Gene name

物种来源
Plant species

功能分析
Gene functions

参考文献
References

AtPT1，AtPT2 拟南芥 低磷胁迫诱导基因在根系表达，酵母突变体 Ns219 ( 缺失 PHO84) 导入 AtPT1 或 AtPT2，
在低磷条件下的磷转运速率比突变体对照高 2． 5 倍。

［8］、［9］

OsPT6: 1 水稻 基因可以提高毕氏酵母对磷素的吸收效率，可使高亲和力磷酸盐转运蛋白缺失酵母突

变体的磷素吸收功能得以恢复。
［10］

OsPT6 水稻 OsPT6 能够与缺失磷转运功能的酵母突变体实现功能互补，并在低磷胁迫条件下促进
酵母突变体对磷素的吸收。

［11］

OsPT1 水稻 不同磷环境( 低磷、正常磷) 和不同生长时期( 分蘖、抽穗和成熟) ，超表达水稻比野生型
根部积累更多磷酸盐，转基因水稻产生更多分蘖。

［12］

OrLPT1 水稻 基因具有提高植物在缺磷胁迫下根系吸磷的能力，转基因愈伤组织在低磷处理下具有

比对照愈伤组织更高的吸磷速率。
［13］

LePT1 番茄 基因表达恢复了酶母突变体在 20μmol / L磷介质中的生长，由 LePT1 补充的酵母突变
体的磷吸收高出未获补充突变体 7 倍。

［14］

TaPT8 小麦 基因能够与磷吸收功能存在缺陷的酵母突变体实现功能互补，低磷条件下可促进突变

体对磷的吸收。
［15］

TaPHT2; 1 小麦 基因能够与磷吸收功能存在缺陷的酵母突变体实现功能互补，在低磷条件下有促进突

变体吸收磷的作用。
［15］

OsPT2 水稻 低磷胁迫条件下，RNAi转基因株系中的磷含量急剧减少，证明基因对于水稻从低磷环
境中获取磷素必不可少。

［16］

TaPT2 小麦 基因与酵母磷转运子编码基因 PHO84 功能相似，具有增强酵母吸收磷素的作用。 ［17］
PHT1，PHT2，
PHT3

拟南芥 PHT1 转入烟草悬浮细胞能够高效表达，转基因细胞的磷吸收效率提高。随介质中磷
浓度提高，转基因细胞的磷吸收速率下降。

［18］、［19］

StPT1
StPT2

马铃薯 基因的反义表达伴随明显的表型变化，顶端优势丧失、丛生及块茎过早形成，磷充足条
件下，野生型和转基因植物几乎没有差异。

［20］

LePT2 番茄 主要在缺磷植株的根表皮细胞和根毛区表达。 ［21］
Pht1; 3，Pht1; 4 拟南芥 启动子表达分析发现，基因不仅负责植物根系从土壤溶液中吸收磷素，并且可以调节

植物体内磷素向维管组织转运的过程。
［22］

StPT3 马铃薯 在菌根侵染的马铃薯中获得，Northern 杂交发现在未被菌根侵染的马铃薯中无基因表
达，StPT3 是一个菌根诱导表达的磷转运蛋白基因。

［23］

2 磷营养相关转录因子基因及其生物
学功能

2． 1 转录因子及其调控作用
转录因子( Transcription factor，TF) 也称反式作

用因子，是能够与靶基因启动子的顺式作用元件发

生特异性相互作用的 DNA 结合蛋白，可通过它们之
间以及与其他相关蛋白之间的相互作用来激活或抑

制位于其下游的某些特异基因的表达。转录因子在
植物生长发育的各个阶段以及适应多种逆境胁迫过
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程中均具有重要作用。典型的植物转录因子通常具
有 DNA 结合区、转录调控区、寡聚化位点和核定位
信号等 4 个功能区域，且根据 DNA 结合区特点不
同，可将转录因子分为若干家族。转录因子在已有
几种不同类型的磷营养相关基因中，由于可以调控

( 开启或关闭) 位于其下游的一系列( 多则上百个)

磷代谢相关基因的表达，从而更大程度和范围地提

高植物对磷素的吸收或利用效率，因而显得尤为突

出和重要。
2． 2 磷效率相关转录因子及其功能
目前，在植物磷效率研究中所克隆的转录因子

多属于 MYB、bHLH 及 WRKY 类。Rubio 等［24］克隆
了拟南芥中的磷代谢相关转录因子基因 AtPHR1，该
转录因子属于 MYB 类，分析发现与衣藻 CrPSR1 同
源，而衣藻 CrPSR1 是在光合真核生物中报道的第
一个参与磷营养代谢的调节因子，早被证实与磷代

谢密切相关。进一步分析发现，AtPHR1 发生突变，
可导致一系列磷代谢相关基因表达量降低，且转基

因拟南芥耐低磷能力随之下降。Yi 等［25］克隆了水
稻磷营养相关 bHLH类转录因子基因 OsPTF1，该基
因在低磷条件下的增强表达可使水稻植株干物重和

磷含量高出野生型 30%以上，RNA干涉植株则比野
生型下降 20% ～30%，被认为是国际上第一个报道
的可明确提高植物磷营养效率的转录因子基因。苗
鸿鹰等［26］利用小麦根系低磷诱导 SSH文库，克隆了

WRKY类转录因子基因 TaWRKY72b-1，功能分析发
现超表达转基因烟草在低磷胁迫下的磷吸收状况明

显改善、植株体内低磷胁迫程度得以缓解，植株在低
磷条件下的生长状况明显优于对照。
同时，Oswaldo等［27］从菜豆中分离得到了与 At-

PHR1 高度同源的 PvPHR1 基因，RNAi 表明该基因
编码蛋白是一个参与植物磷素运输、再利用的正向
调控因子。Zhou等［28］通过同源基因克隆技术分离
得到水稻基因 OsPHR1 和 OsPHR2，进一步分析发现
这 2 个基因均与磷胁迫信号途径有关，且 OsPHR2
过量表达可使转基因水稻地上部的磷素含量明显增

加。Devaiah等［29］分离获得了拟南芥中的转录因子
基因 ZAT6，该转录因子属于锌指蛋白类型，过量表
达 ZAT6 进行功能分析发现，ZAT6 是一个拟南芥主
根生长抑制因子，可通过调控根系结构来调节植物

体内的磷素平衡状态。除上述研究外，笔者所在课
题组［30-31］利用筛选获得的大豆磷高效资源为材料，

克隆获得了磷效率相关转录因子基因 GmPTF1 与
GmPHR1( GenBank FJ617239，HQ007311) ，超表达转
基因拟南芥耐低磷试验表明，这 2 个转录因子基因
具有提高拟南芥在低磷条件下的耐低磷能力的作

用。表 2 中列举了目前已报道的植物磷营养效率相
关转录因子基因及其生物学功能，所有这些转录因

子均可为磷高效转基因育种及分子机制解析提供基

因资源。

表 2 已报道的植物磷效率相关转录因子基因及其生物学功能
Table 2 The functions of transcription factor genes for improving plant phosphorus-effiency

基因名称

Gene name
物种来源

Plant species
功能分析

Gene functions
参考文献

References

AtPHR1 拟南芥 AtPHR1 发生突变导致一系列磷代谢相关基因表达量降低，转基因拟南芥耐低磷能力随之

下降。

［24］

OsPTF1 水稻 低磷条件下，超表达转基因水稻植株干物重和磷含量高出野生型 30%，RNA 干涉植株比

野生型低 20% ～30%。

［25］

TaWRKY72b-1 小麦 超表达转基因烟草可改善低磷胁迫下的磷素吸收、缓解体内低磷胁迫程度，改善生长

状况。

［26］

PvPHR1 菜豆 RNAi技术表明，该基因编码蛋白是一个参与植物磷素运输、再利用的正向调控因子。 ［27］

OsPHR1，

OsPHR2
水稻 与磷胁迫信号途径有关，可调控磷信号报告基因的表达，但转基因材料无明显表型

变化。

与磷胁迫信号途径有关，且基因过量表达可使转基因水稻地上部的磷素明显增加和

积累。

［28］

ZAT6 拟南芥 分析 ZAT6 过量表达转基因株系发现，ZAT6 是主根生长抑制因子，可通过调控根系结构调

节植物体内的磷素平衡状态。

［29］

GmPHR1 大豆 经超表达转基因拟南芥的耐低磷试验证明，GmPHR1 具有提高拟南芥在低磷条件下的耐

低磷能力的作用。

［30］

GmPTF1 大豆 经超表达转基因拟南芥的耐低磷试验证明，GmPTF1 具有提高拟南芥耐低磷能力的

作用。

［31］
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续表

基因名称

Gene name
物种来源

Plant species
功能分析

Gene functions
参考文献

References

ZmPTF1 玉米 超表达植株在缺磷基质中表现较好适应性，下部叶片死亡数、叶色、叶片花青素积累等方

面均表现较好。

［32］

Pho1 拟南芥 基因控制根系吸收的磷向木质部运转及卸载，Pho1 突变植株与野生型具有相同的磷吸收

能力，野生型向地上部运转吸收的磷是突变型的 40 倍，突变株叶片含磷量明显低于野

生型。

［33］

Pho2 拟南芥 基因可调节磷素在地上部的积累，Pho2 缺失突变株的幼苗叶片内含磷量是野生型的 2 倍，

显示突变株磷的负反馈调节机能缺失。

［34］

BHLH32 拟南芥 转录因子 BHLH32 是低磷反应的负调控因子，参与低磷条件下的生化及根的形态变化; 功

能缺失突变体在正常条件下积累更多的花青素，IPS 基因表达量增加，磷含量及根毛数目

均多于野生型，还可以与控制根毛发生的关键转录因子 TTG1 和 GL3 互作。

［35］

WRKY75 拟南芥 基因表达受低磷诱导非常显著，RNAi转基因株系在低磷条件下积累更多花青素，IPS 基因

受低磷诱导表达程度降低，磷吸收受到影响; 正常磷浓度和低磷条件下 RNAi 转基因株系

的侧根长度和数目均高于野生型，根毛数目比野生型显著增加。

［36］

3 植酸酶与磷酸酶基因在提高植物磷
效率方面的应用

3． 1 植酸酶基因及其在提高植物磷效率方面的
应用

土壤磷有 50% ～80%以有机态形式存在，植酸
磷占一半以上; 且植酸磷大多不溶于水，不能被植物

直接吸收和利用［37］。同时，每年施入土壤的大部分
磷肥还会由于吸附、沉降和转化等作用成为有机态
形式而被固定在土壤中，不能被当季植物利用。由
此可见，土壤中的总磷含量并不低，只是植物可吸收

利用的有效态磷含量很低，即所谓的“遗传学缺磷”
现象。土壤现已成为一个巨大的“潜在磷库”，亟待
开发和利用。因此，如何充分利用土壤中的有机态
磷( 尤其是植酸磷) ，减少外部磷肥的施入量就成为

磷素营养研究中的重要课题，对于提高磷肥利用效

率、解决植物磷素短缺、缓解磷肥危机及减少环境磷
污染等均具有重大意义。
土壤中的植酸磷不可被直接吸收利用，但可经

植酸酶水解后释放出无机磷进而被吸收利用，因而

植酸酶基因在分解利用土壤有机态磷方面具有较好

应用。目前，关于植酸酶基因的克隆及其功能研究
开展较多，并已有转基因作物通过安全性评价阶段。
据统计，已获得的转植酸酶基因植物种类大约有 20
种，其中包括水稻、小麦、玉米、棉花、大豆、烟草、苜
蓿、拟南芥、三叶草、芝麻、油菜、马铃薯、甘蔗等; 所
转化的植酸酶基因物种来源也包括黑曲霉、枯草芽
孢杆菌、烟曲霉、大肠杆菌、酵母菌、月形单胞菌、大

豆、苜蓿等［38］。但早先的一些研究大多集中在如何
提高植物子粒植酸酶活性、减少饲料中的植酸酶添
加量、提高饲料中的植酸利用效率、改善单胃动物磷
素营养等方面。直到本世纪初，植酸酶基因才开始
逐渐应用到分解利用土壤中的植酸态磷、减少外部
磷肥施用量、提高植物磷素营养效率、改善植物磷素
营养等领域。
3． 1． 1 微生物来源的植酸酶基因及其应用 目前，
用于植物磷营养高效研究的植酸酶基因可分为两大

类，即微生物来源及植物自身来源的植酸酶基因，其

中以微生物来源的( 尤其是曲霉类) 植酸酶基因克

隆与应用较多。2001 年，Richardson 等［39］将黑曲霉
中( 菌系 NRRL3135 ) 的植酸酶基因 phyA 转入拟南
芥中，结果发现转基因植株( 超表达且带有信号肽)

在仅含植酸磷的培养基上生长状态良好，植株的磷

素营养状况也明显优于野生型对照。由此可见，微
生物来源的植酸酶基因除可分解饲料中的植酸外，

还可用于分解培养基质中的植酸磷，提高植物对基

质中有机态磷的吸收利用。随后，一系列关于植酸
酶提高环境有机磷利用效率方面的研究陆续出现。
韩胜芳等［40］将黑曲霉植酸酶基因 phyA 转入三叶草
中，转基因植株生长在植酸盐为唯一磷源的条件下，

植株含磷量、磷累积量、鲜重与干重等指标均较野生
型对照明显增加，说明三叶草植株利用有机态磷的

能力得到较好改善。张琪等［41］将黑曲霉中的 phyA2
转入玉米中，结果发现在植酸作为唯一磷源的条件

下，超表达转基因玉米植株中的植酸酶基因能够在

根系组织表达，并能够分泌到玉米根际周围，以高效
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利用基质中的植酸态磷。
除上述报道外，关于微生物来源植酸酶基因转

化不同植物材料，用于分解基质中的植酸磷，提高有

机态磷利用效率的研究报道还有很多。表 3 中列举
了目前已报道的可用于提高植物磷营养效率的植酸

酶基因种类及其生物学功能，研究者可从中选择功

能已明确、具有较好应用前景的候选基因来进行各
类农作物的转基因育种研究。但需要注意的是，也
有一些研究认为，在不同基质中，植酸酶基因对磷的

利用效率不同，如孔凡利等［42］利用枯草芽孢杆菌中

的植酸酶基因 168phyA为材料，转入烟草中发现，在
无菌培养基试验条件下，所有转基因烟草对植酸磷

的吸收利用能力、植株生物量及总磷吸收量均显著
高于野生型对照; 然而在沙培和土培试验条件下，转

基因烟草对植酸磷的吸收利用与野生型相比并未提

高，植株生物量和总磷吸收量指标的差异也不显著。
George等［43］研究也发现，在控制条件下( 如无菌培
养基条件) ，转植酸酶基因的超表达植株分解利用

植酸的能力较高; 然而在土壤条件下( 涉及了多种

土壤类型) ，转基因植株并未表现出较好的植酸磷

利用能力。因而，笔者认为，应尽快开展植酸酶在土
壤中发挥活性的条件研究，分析该酶在不同土壤类

型中发挥功能的影响因素，以加快植酸酶基因在提

高土壤有机态磷营养效率方面的应用。

表 3 已报道植酸酶基因及其功能验证
Table 3 The candidate phytase genes for improving plant phosphorus-effiency

基因名称

Gene name
物种来源

Plant species
功能分析

Gene functions
参考文献

References

phyA 黑曲霉 植酸作为唯一磷源条件下，超表达拟南芥生长及磷素营养状况明显优于对照。 ［39］

phyA 黑曲霉 植酸盐为唯一磷源条件下，转基因三叶草的含磷量、磷累积量、鲜重、干重均增加，

植株利用有机态磷的能力明显改善。

［40］

phyA2 黑曲霉 植酸作为唯一磷源条件下，超表达玉米中的植酸酶基因在植株根组织表达，并能够

分泌到根际周围高效利用植酸磷。

［41］

168phyA 枯草芽孢杆菌 无菌培养基中，转基因烟草生物量、磷吸收量显著高于野生型; 沙培和土培条件下，

与野生型相比，转基因烟草生物量和磷吸收量差异不显著。

［42］

GmPhy 大豆 基因编码蛋白与紫色酸性磷酸酶同源性较高，转基因大豆细胞的植酸酶活性明显

提高; 在大豆幼苗子叶中特异表达，分解子叶中的植酸。

［44］

MtPHY1 苜蓿 转基因拟南芥生长状况及有机态磷的吸收情况明显提高; 有机态磷条件下，超表达

三叶草利用有机态磷的能力明显改善。

［45］、［46］

appA2 大肠杆菌 T1代转基因水稻成熟种子与茎叶无机磷含量显著提高，转基因植株对土壤磷的利

用率影响有待进一步研究。

［47］

AfphyA 无花果曲霉 转基因大豆根系分泌植酸酶活性、无机磷含量均高于对照。 ［48］

Sphy1 大豆 转基因烟草植酸酶活性明显提高，关于植株对有机态磷利用能力的研究有待进一

步开展。

［49］

appA 大肠杆菌 转基因大豆种子中的植酸酶活性明显提高，种子植酸含量下降 90%，无机磷含量

明显上升。

［50］

phyA 黑曲霉 转基因大豆悬浮细胞中的植酸酶活性明显提高。 ［51］

PRSphy1 黑曲霉 基因能够正常表达并稳定遗传，转基因水稻种子及其后代叶片中的无机磷含量明

显提高，最高净增量达 57%。

［52］

phyAⅡ 黑曲霉 转基因玉米植株中的植酸酶活性高于对照。 ［53］

phyA2 黑曲霉 转基因玉米子粒中的植酸酶活性是对照 50 倍。 ［54］

fphyA 烟曲霉 植酸盐为唯一磷源条件下，转基因烟草生长状况优于对照，生长 45d转基因烟草地

上部干重、根干重、总磷含量为对照的 2． 0、1． 5、2． 7 倍。

［55］

168phyA 枯草芽孢杆菌 缺磷条件下，转基因烟草和拟南芥能够积累更多的地上部干重和磷含量; 培养基植

酸盐消耗情况表明磷营养提高与转化基因的表达有关。

［56］

植酸酶基因 枯草芽孢杆菌 与野生型相比，转基因烟草开花及结果数量增加，种子 IP6 / IP5 降低，在磷饥饿条

件下生长良好。

［57］
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3． 1． 2 植物来源的植酸酶基因及其应用 与微生
物来源植酸酶基因进展相比，植物中的植酸酶基因

克隆及功能研究开展较晚、应用范围也较小。Hege-
man等［44］克隆了大豆中的植酸酶基因 GmPhy，分析
发现编码蛋白与紫色酸性磷酸酶的同源性较高，而

与微生物来源的植酸酶基因蛋白序列同源性较低;

且 GmPhy能够在大豆幼苗子叶中特异表达，故而可
用于分解贮存在植株子叶中的植酸磷，为幼苗后期

正常生长提供磷源。Xiao 等［45］克隆了耐低磷植物
苜蓿中的植酸酶基因 MtPHY1，分析发现超表达转
基因拟南芥在植酸磷条件下的生长状况明显优于对

照，植株吸收有机态磷的情况也优于野生型，说明异

源表达 MtPHY1 可以促进拟南芥对培养介质中植酸
态磷的吸收与利用。Ma 等［46］将植酸酶基因 Mt-
PHY1 转入模式植物白三叶草中，超表达转基因植
株的磷吸收量、生物产量均较野生型对照有所提
高，说明该基因具有改善白三叶草吸收利用有机

态磷的作用。除此之外，还有一些其他植物来源
的植酸酶基因已被克隆，关于这些基因的生物学

功能及其能否在磷高效育种中应用的研究正在

进行。
3． 2 磷酸酶基因及其在提高植物磷效率方面的
应用

3． 2． 1 磷酸酶的作用及其类别 植物根际磷酸酶
对于土壤磷的生物有效性具有重要作用，磷酸酶可

以通过水解磷酸酯类物质来释放出磷酸及其盐类供

植物吸收利用。据研究，在 pH 值为 4 ～ 9 的土壤中
均存在磷酸酶，它对地球上磷的生物化学循环也起

着重要作用。有学者认为根系分泌磷酸酶是植物对
缺磷胁迫最早和最剧烈的反应之一，因此磷酸酶活

性高低甚至可以作为诊断植株磷素丰缺的指标，也

可作为耐低磷品种筛选的生化指标［7］。在云杉上
的研究表明，根际土壤酸性磷酸酶的活性是非根际

土壤的 2． 0 ～ 2． 5 倍; 油菜在栽培 35 d 后，其根际土
壤中的磷酸酶活性可达到非根际土壤的 10 倍; 番茄
幼苗在缺磷胁迫下的酸性磷酸酶分泌量是正常条件

下的 6 倍［5］。因此，改善植株向根际分泌大量有活
性、能分解土壤有机态磷的磷酸酶，使有机态磷分解
为易于被利用的有效态，可能是增强植株抵御低磷

胁迫逆境的有效途径。磷酸酶根据其催化活性所需
环境酸碱度不同可分为酸性、中性和碱性 3 种，并以
酸性磷酸酶在植物磷营养效率研究中的应用较多

( 表 4) ，该酶一方面可促进植物体内有机态磷的重
复利用，另一方面也可促进根际土壤中有机态磷的

矿化和分解。
3． 2． 2 磷酸酶基因及其生物学功能 肖凯等［58］将
蒺藜苜蓿中的紫色酸性磷酸酶基因 MtPAP1 转入拟
南芥中发现，在植酸盐为唯一磷源条件下，超表达植

株的生物学产量、无机磷和全磷含量均明显高于对
照; Ma等［46］将 MtPAP1 转入白三叶草中，在有机态
磷条件下，转基因植株的磷吸收量明显增加，生物产

量也较野生型有所提高，植株利用有机态磷的能力

得到明显改善。Wang 等［59］将拟南芥紫色磷酸酶基
因 AtPAP15 转入大豆，在酸性土壤中生长的 3 个转
基因株系产量性状均明显优于野生型，单株荚数提

高 35． 9%、41． 0%、59． 0%，单株粒数提高 46． 0%、
48． 3%、66． 7%。谷俊涛等［60］将白羽扇豆中的酸性
磷酸酶 Apase转入白三叶草，在植酸盐为唯一磷源
条件下，超表达植株的磷素累积量、鲜重和干重显著
增加，基因能够明显增强白三叶草吸收有机态磷的

能力。Bozzo等［61］研究番茄中的酸性磷酸酶基因发
现，该酶在酸性条件下可水解胞外磷脂化合物释放

出磷以供植物利用; Liang 等［62］研究菜豆的酸性磷
酸酶基因 PvPAP3 发现，该酶可通过利用胞外 ATP
作为无机磷源使植物适应低磷状态。另外，本课题
组利用磷高效品种中黄 15 为材料，克隆获得紫色酸
性磷酸酶 GmPAP4 ( GenBank HQ162477) ，经保守域
分析发现与多个植物酸性磷酸酶序列同源，推测可

能与植物磷营养效率相关。
尽管国内外有很多学者已在不同植物上证实了

酸性磷酸酶基因的有效性，但也有一些学者认为，酸

性磷酸酶基因资源可能对于作物磷营养性状的遗传

改良提供了一个方向，但由于土壤中分解含磷有机

物的微生物种类繁多，因而对于该种途径是否能够

用于提高植物磷营养效率遗传改良的实用性尚存在

很大争论。并且有学者报道，有些植物如菜豆和豇
豆，随介质中磷浓度的不断降低，并未引起植株分泌

酸性磷酸酶，且酶的活性也并没有随外界磷浓度的

降低而出现增高趋势，表明该酶的诱导表达系统与

低磷胁迫并不相关，但可能与根际难溶磷的活化作

用有关。因此，有学者提出，也许只有对于某些特定
的土壤类型( 如有机土) 而言，通过植物自身分泌胞

外酸性磷酸酶的途径才能够应用到改善植物磷素营

养研究中。
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表 4 酸性磷酸酶基因及其在磷营养效率中的作用
Table 4 The candidate Apase genes for improving plant phosphorus-effiency

基因名称

Gene name
物种来源

Plant species
功能分析

Gene functions
参考文献

References

MtPAP1 蒺藜苜蓿 植酸盐为唯一磷源条件下，超表达拟南芥植株生物学产量、无机磷和全磷含量均明显高于对

照; 有机态磷为磷源条件下，超表达转基因白三叶草植株利用有机磷的能力得到明显改善。

［58］、［45］

AtPAP15 拟南芥 超表达转基因大豆在酸性土壤条件下，3 个转基因株系产量性状均明显优于野生型，单株荚

数、单株粒数均明显提高。

［59］

APase 白羽扇豆 植酸盐为唯一磷源条件下，超表达白三叶草植株磷素累积量、鲜重和干重显著增加，基因具

有增强白三叶草吸收有机态磷的作用。

［60］

SAP1，SAP2 番茄 基因在酸性条件下，水解胞外磷脂化合物释放出磷，供植物利用; 碱性条件下参与胞外活性

氧类物质发生，与植物防御病菌侵染有关。

［61］

PvPAP3 菜豆 磷饥饿菜豆根系中克隆，作用于特定底物 ATP，可能通过利用胞外 ATP 作为无机磷源来使植

物适应低磷胁迫。

［62］

AtPAP20-AtPAP22 拟南芥 组成型表达，定位于细胞质，序列与大豆植酸酶同源，可能参与拟南芥中的植酸分解代谢

过程。

［63］

NtPAP4，NtPAP12，

NtPAP19，NtPAP21
烟草 与烟草原生质体的再生壁合成有关。 ［64］

AtPAP11，AtPAP12，

AtPAP17
拟南芥 受磷饥饿诱导表达，可能参与磷营养代谢活动。 ［65］

AtPAP10 拟南芥 与烟草 NtPAP12 同源，可能与细胞初生壁的合成相关。 ［66］

AtPAP13 拟南芥 与大豆植酸酶基因 GmPhy同源，可能与植酸代谢有关。 ［66］

AtPAP17 拟南芥 受磷胁迫及氧化物胁迫诱导，参与活性氧类物质代谢; 在磷缺乏时表达增强，与磷的内部再

转运功能有关。

［67］

NtPAP 烟草 具有植酸酶的活性，可分解植酸，其活性与植物利用土壤中的有机态磷有关。 ［68］

StPAP2，StPAP3 马铃薯 基因表达受磷供应水平影响，在低磷根系和茎中表达量增加，在根轴中心和根尖位置表达量

高，根毛中表达量低。

［69］

AtPAP26 拟南芥 缺磷拟南芥悬浮细胞和幼苗中的主要磷酸酶，对于拟南芥在缺磷条件下利用土壤中的非有

效态磷具有一定意义。

［70］

AtsAPase 拟南芥 受磷缺乏诱导表达。 ［71］

LASAP2 白羽扇豆 转基因烟草在植酸为唯一磷源培养基中生长，干物重和磷积累量均高于对照; 在土培条件下

的磷吸收量也高于对照。

［72］

LePS2 番茄 番茄中 LePS2 的转录受磷素缺乏快速诱导，不受其他营养元素缺乏诱导，且这种诱导可以被

磷抑制。

［73］

PAP 水稻 水稻有 26 个 PAP同源基因，21 个在根或叶中表达; 10 个在缺磷和 OsPHR2 超表达时上调表

达; 启动子区有 1 ～ 2 个 OsPHR2 转录因子结合元件，酸性磷酸酶活性及分泌活性在缺磷条件

下增加。

［74］

4 根系及其分泌物相关基因在磷营养
研究中的应用

4． 1 根系形态相关基因及其在植物磷营养研究中
的应用

在低磷逆境中，植物根系最先感受胁迫信号，因

此，植物对于低磷胁迫的适应性机制也应首先表现

在根系上。一般来讲，具有纤细根且分枝多，根毛健

全的植物，由于其根系与土壤有更大的接触面积和

容积，所以对土壤磷的吸收也有更大的潜力。许多
植物在适应缺磷营养胁迫时可产生大量纤细根和侧

根，以充分利用光合作用产物来增大根系吸收磷的

表面积和能力。白羽扇豆在低磷条件下会形成一种
排根，其吸磷量远远高于普通根系，这也是目前发现

的适应低磷胁迫最为有力的证据; 菠菜和洋葱在低

磷胁迫下的初生根很相似，但其侧根长度相差很大，
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可引起其吸磷量 4 ～ 20 倍的差异; 油菜的磷高效类
型则具有较长根系，较大根体积、根表面积与根活性
吸收面积的特点。
目前，涉及植物根系形态及其分布相关基因的

克隆与应用研究相对较少。Mikami 等［75］从莨菪须
根上克隆了 HR7 基因，该基因的过量表达可以促进
莨菪的侧根形成和激增，从而具有提高磷素吸收效

率的潜力。Fukaki等［76］采用拟南芥突变体技术，从
孤根型突变体中分离到了 SLR /IAA14 蛋白，该蛋白
位于细胞核内，具有抑制 BA-GUS基因表达( 该基因
受生长素诱导) 、抑制拟南芥侧根萌发的功能。而
对于缺磷条件下白羽扇豆排根形成基因的研究则发

现，该过程涉及了碳代谢、次生代谢、信号传导及磷
摄取等众多基因［77］。Guo 等［78］从低磷诱导 SSH 文
库中筛选得到一个 β-扩张蛋白基因 GmEXPB2，该
基因在低磷诱导的大豆根系中高效表达，且参与根

尖的形态建成，超表达转基因拟南芥的根系细胞分

裂与伸长明显增加，从而使得转基因拟南芥的生长

与磷素吸收也得到明显改善。
4． 2 有机酸分泌相关基因及其在植物磷营养研究
中的应用

4． 2． 1 根系有机酸分泌及其功能 有研究表明，植
物在低磷条件下可以通过调节体内有机酸代谢途径

中的酶活性，来提高根系有机酸分泌量; 随后通过有

机酸对根际土壤的酸化作用，增加难溶态磷的可溶

性，或通过与 Fe、Al、Ca 等形成螯合物，结合离子交
换和还原化作用，增加难溶态磷的释放，从而改善植

物对土壤中难溶磷的吸收与利用［5］。常见几种有
机酸分泌类型包括小麦分泌苹果酸，玉米分泌柠檬

酸或草酸，水稻分泌柠檬酸、苹果酸、乙酸和琥珀酸，
拟南芥、烟草、大豆、苜蓿等分泌柠檬酸，油菜分泌柠
檬酸和苹果酸，木豆分泌番石榴酸和甲氧苄基石酸

等。据 Hoffland等［79］用14 C 研究表明，油菜在低磷
条件下分泌草酸和柠檬酸的数量是正常供磷状况的

9 倍。因此，有学者提出，通过改变植物体内有机酸
代谢途径中关键基因的表达量( 如柠檬酸合成酶 CS
基因、苹果酸脱氢酶 MDH 基因等) ，来增加体内有
机酸类物质的含量及分泌量，从而增强植物对根际

土壤中有机态磷的吸收利用，也可成为改善植物磷

素营养、提高土壤磷素利用效率的另一途径。目前，
关于这方面的研究主要集中在柠檬酸代谢途径以及

苹果酸代谢途径 2 个方面。
4． 2． 2 有机酸分泌相关基因及其作用 柠檬酸存
在于三羧酸循环中，对于植物体内的糖代谢、脂肪及

蛋白质代谢均具有重要生理作用。有研究表明，通
过增加植物体内的柠檬酸合成酶活性，使柠檬酸积

累量增加，进而提高柠檬酸分泌量，则可以促进植物

对基质中难溶性磷的吸收［80］。López-Bucio 等［81］将
假单孢杆菌中的柠檬酸合成酶基因转入烟草中，转

基因植株在低磷土壤中能够较好的生长和结实，而

对照植株则由于缺磷条件限制生长，在 6 个月后仍
不能开花结实。Koyama 等［82-83］将胡萝卜中的线粒
体柠檬酸合成酶基因 DcCS 转入拟南芥中，转基因
植株体内的磷素含量明显增高，生物产量也明显增

加; 同时又将拟南芥中的线粒体柠檬酸合成酶基因

DcCS转入胡萝卜中，结果发现，超表达转基因胡萝
卜细胞能够在含有磷酸铝( 难溶性磷的一种) 的培

养基上生长，且细胞的磷素吸收速率显著提高。
胡利华等［84］将柠檬酸合成酶基因转入水稻中，

研究发现转基因粳稻植株在低磷条件下的株高、
分蘖数、子粒产量和生物学产量均有不同程度的
提高。
另外，De la Fuente 等［85］将假单孢杆菌柠檬酸

合成酶基因导入烟草和苜蓿中，超表达转基因植株

根系柠檬酸合成能力比对照提高 10 倍以上，根系分
泌柠檬酸量也比对照高出 4 倍以上，且转基因烟草
在低磷胁迫条件下的芽干重、果实干重和生物学产
量均明显高于对照。Tesfaye 等［86］将苹果酸脱氢酶
( neMDH) 基因在苜蓿中进行过量表达发现，转基因
植株根尖苹果酸脱氢酶的活性比对照高出 1． 6 倍，
根部苹果酸的合成量和分泌量分别为对照 4． 2 倍
和 7． 1 倍，并且其他有机酸( 如柠檬酸、草酸、琥珀
酸和乙酸等) 的分泌量也相应增加，最终使得转基

因植株对磷的吸收能力得到提高。表 5 中列举了目
前报道的有机酸分泌相关基因及其在植物磷效率研

究中的应用情况，研究者可从中进行针对性的选择

和应用。
然而，也有学者提出了不同说法，Delhazie 等［87］

报道认为，在 De la Fuente 等［85］提供的转基因烟草
和苜蓿以及重新转化的转基因烟草中，柠檬酸合成

酶活性的增高并没有增加柠檬酸的合成; 同时还发

现［88］，将烟草柠檬酸合成酶基因 CS 过量表达或将
异柠檬酸脱氢酶基因抑制表达，所获得的转基因烟

草柠檬酸合成酶活性虽然提高了 5 倍多，但体内柠
檬酸含量及体外柠檬酸分泌量并未增加。Wang
等［89］也提出，在大田试验条件下所分泌的有机酸与

室内条件下的完全不同，且土壤条件下的有机酸代

谢过程非常复杂。在土壤条件下，有机酸一旦被分
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泌出来就会立即由于酸性土壤中的阴离子交换作用

而被吸附，也会由于石灰性土壤的存在而被迅速降

解，因而导致其生物有效性迅速下降。另外，土壤中
的有机酸含量一般都较低，大约在 1 ～ 50μm，而浓
度为 10mmol /L的有机酸提取物也仅能分解 1． 9μm
柠檬酸或 0． 8μm 草酸，远远不能满足植物对磷的

需求。因此，非常有必要开展有机酸和土壤环境
互作关系的基础研究，了解其在土壤中发挥作用

的机理、并研究其控制养分吸收利用的影响因素，
为进一步利用该途径改善植物磷素营养提供

依据。

表 5 有机酸分泌基因及其在植物磷效率研究中的应用
Table 5 The organic acid genes and their applications in research of plant phosphorus-effiency

基因名称

Gene name
物种来源

Plant species
功能分析

Gene functions
参考文献

References

柠檬酸合成酶基因 假单孢杆菌 转基因烟草在低磷土壤中生长繁殖，对照生长受限，6 个月后不开花

结实。

［81］

线粒体柠檬酸合成

酶基因 mtCS
拟南芥 超表达胡萝卜细胞在磷酸铝培养基上，柠檬酸分泌量增加，磷素吸收

速率显著提高，生长状态优于野生型。

［82］

线粒体柠檬酸合成

酶基因 DcCS
胡萝卜 转基因植物的柠檬酸活性提高，根部分泌量增加，低磷土壤中的转基

因拟南芥体内磷素含量增高，生物产量增加。

［83］

柠檬酸合成酶基因 假单孢杆菌 获得转基因水稻，植株性状研究正在进行。 ［84］

柠檬酸合成酶基因 转基因粳稻植株在低磷条件下的株高、分蘖数、子粒产量和生物学产

量均有不同程度提高。

［84］

柠檬酸合成酶基因

( CSb)
假单孢杆菌 超表达烟草和苜蓿根系柠檬酸合成能力比对照提高 10 倍，根系分泌

柠檬酸比对照高出 4 倍，转基因烟草在磷胁迫情况下，植株芽干重、果

实干重和生物学产量等明显高于对照。

［85］

苹果酸脱氢酶基因

neMDA
过量表达使叶片有机酸提高、根部分泌有机酸增加，在含铝的酸性土

壤中，转基因苜蓿有较好的根部生长速率和积累较多生物量，表明转

基因植物能抗铝毒并对磷有较好吸收。

［86］

柠檬酸合成酶基因 苜蓿 完成烟草转化，功能研究正在进行。 ［90］

线粒体柠檬酸合成

酶基因 DcCS
转基因拟南芥分泌柠檬酸量比对照提高 3 倍，磷吸收能力也提高，改

善了拟南芥在缺磷土壤上的生长。

［91］

磷酸烯醇丙酮酸羧

化酶( PEPC) 基因

白羽扇豆 PEPC酶是合成柠檬酸途径中的一种限速酶，该基因在白羽扇豆排根

的皮层细胞中表达，并在低磷条件下增强表达。

［92］

NAD-ICDH酶基因 反义表达转基因马铃薯植株柠檬酸异构酶活性降低，叶片柠檬酸含量

增加，转基因植物具有较高的抗铝毒和对难溶性磷素营养的吸收

能力。

［93］

5 核糖核酸酶基因及其生物学功能

核糖核酸酶( RNase) 是一种可参与植物抗逆、
抗病反应机制的水解酶，一般分为胞内 RNase 和胞
外 RNase 两种。一方面，植物可以通过增强胞外
RNase 活性来利用生长介质中的无效态磷; 另一方
面，高等植物还可通过调节胞内 RNase 活性来降解
衰老组织中的核糖核酸释放出磷，使其重新参与体

内的磷素循环，并运送到植物幼嫩部位而被重新利

用。因此，近年来关于核糖核酸酶基因的克隆及其

在提高植物磷营养效率中的应用研究也逐渐增加。
很多研究发现，核糖核酸酶在植物衰老组织中的表

达量要明显高于幼嫩组织和部位，这可能与 RNase
能够降解衰老组织中的核糖核酸以供体内磷素

再利用的代谢途径有关。据报道，绿藻中的类核
糖核酸酶基因 VRN1 在衰老细胞中的表达量可达
到幼嫩细胞表达量的 3 倍。表 6 中总结了目前
已报道的核糖核酸酶基因及其表达模式，这些基

因可能在提高植物磷营养效率中有一定的潜在

应用价值。
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表 6 核糖核酸酶基因及其在低磷条件下的表达模式
Table 6 The candidate RNase genes and their expressions under phosphorus deficiency

基因名称

Gene name
物种来源

Plant species
表达模式

Geneexpressions
参考文献

References

WRN1 小麦 与 S-核糖核酸酶和 S-like 核糖核酸酶的氨基酸序列同源，受磷饥饿和衰老的负调控。 ［94］
WRN2 小麦 与 S-核糖核酸酶和 S-like 核糖核酸酶的氨基酸序列同源，受磷饥饿的正调控。 ［94］
WRN3 小麦 与 S-核糖核酸酶和 S-like 核糖核酸酶的氨基酸序列同源，受磷饥饿的正调控。 ［94］
RNase 水稻 和正常营养条件下相比，低磷胁迫水稻根部的 RNA酶基因呈现上升表达趋势。 ［95］
RNS1，RNS2，RNS3 拟南芥 RNS1和 RNS2 受低磷诱导，RNS3 不受低磷诱导; RNS1 和 RNS2 的反义抑制使植株的

花青素积累量增加。

［96］、［97］、

［98］
RNase NE 烟草 低磷条件下在根中诱导表达，Northern分析显示基因在缺磷条件下诱导表达，可能对

于烟草适应低磷胁迫有一定作用。

［99］

RNase LX，RNases LV1-3 番茄 在番茄悬浮细胞中受低磷胁迫诱导，细胞内缺磷时诱导表达，加入磷素后抑制表达。 ［100］
Pdi370 滑菇 在滑菇中受低磷诱导表达，酶活检测表明低磷条件下的滑菇菌丝体和培养液中的酶

活与正常条件相比提高 5 倍多。

［101］

RNase LE 番茄 在低磷处理 3h后开始表达，随后在 24h内呈现上升趋势。 ［102］

大量研究表明，磷素缺乏可以诱导植物细胞外

分泌型 RNase 和细胞内 RNase 的表达。烟草中的
RNase NE是第一个被鉴定的植物核糖核酸酶基因，
该基因在烟草根系中受磷素饥饿诱导表达; 番茄

RNase NE、类 S-RNase LE在低磷胁迫条件下也表现
出相似的诱导表达趋势，因而可能在满足番茄植株

对磷素需求方面发挥着重要作用。常胜合等［94］分
离获得了小麦中的核糖核酸酶基因 WRN1、WRN2、
WRN3，研究发现 WRN1 受磷饥饿和衰老的负调控，
WRN2、WRN3 受磷饥饿的正调控。李利华等［95］对
低磷胁迫下的水稻根系基因表达谱进行研究发现，

和正常营养条件相比，低磷胁迫下的水稻根系 RNA
酶基因呈现上升表达趋势。Bariola 等［96-97］和 Taylor
等［98］对拟南芥中的核糖核酸酶基因 RNS1、RNS2、
RNS3 进行研究发现，在低磷条件下，RNS1 与 RNS2
的表达量均比对照明显增加，且受低磷胁迫诱导表

达; 转化 RNS1、RNS2 反义载体后发现，转基因植株
中的 RNS1、RNS2 转录水平分别降低 90%、65%，且
植株表现出花青素积累等缺磷症状。

6 其他类型的植物磷效率基因及其
功能

6． 1 植物质膜 ATPase基因及其表达
ATPase是一类能够水解 ATP产生能量，使各种

离子逆向电化学势梯度进行跨膜运输的膜载体蛋

白。植物细胞质膜和液泡膜上的 H + -ATPase 可以
通过所建立的跨膜质子电化学势梯度，推动各种离

子和小分子代谢产物进行跨膜运输［103］。有报道认
为，质膜 H + -ATPase参与了植物对多种逆境胁迫的

适应，诸如耐盐、耐铝毒、低 pH 值、铁胁迫等，其中
也包括植物对磷素缺乏的逆境反应过程。Shen
等［104］研究认为，根系质膜 H + -ATPase 参与了大豆
对低磷胁迫的适应性反应，低磷条件下的大豆磷素

吸收量可能会受到根系质膜 H + -ATPase 活性的调
节，且 IAA 参与了低磷条件下大豆根系激活质膜
H + -ATPase的信号传导过程。
张洁等［105］采用半定量 RT-PCR 技术检测大豆

根系质膜 H + -ATPase 基因在低磷胁迫下的表达情
况，发现该基因在低磷胁迫 2h 表达量开始增加，4h
表达量达到最大，6h 略有下降，从而推断其可能与
大豆适应低磷胁迫逆境条件有关。夏铭等［106］研究
水稻液泡 ATPase B亚基基因发现，该基因在水稻根
系中受低磷诱导表达，在植株根系磷饥饿 6 ～ 12h 时
出现表达高峰，而在叶片中的表达高峰则有所滞后

( 24 ～ 48h) 。Muchhal 等［107］研究番茄 Ca2 + -ATPase
基因发现，在根系磷饥饿 24h开始诱导表达，且随磷
饥饿持续进行，基因的转录水平不断升高，到 7d 后
达到最高峰，其总量大约增加了 5 ～ 10 倍( 表 7) 。
6． 2 植物 IPS基因及其表达

IPS( Induced by Pi Starvation) 是植物对缺磷反
应非常敏感和特异的一类非编码蛋白基因。目前，
苜蓿、拟南芥、水稻等作物中 IPS 基因家族已被克
隆。对这些基因的研究表明，只有在缺磷情况下，
IPS基因才表达，而其他营养元素缺乏( 如缺氮、缺
钾等) 以及干旱、低温和盐胁迫条件均不能诱导其
表达，故被认为是理想的可用于诊断植物是否缺磷

的标记基因。因此，了解这类基因的克隆及其在低
磷条件下的表达情况，对于解析植物磷高效利用分
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表 7 其他类型的植物磷效率基因及其表达
Table 7 The other related genes and their expressions under phosphorus deficiency

基因名称
Gene name

物种来源
Plant species

表达分析
Gene expressions

参考文献
References

根系质膜 H + -ATPase
基因

大豆 低磷胁迫 2h，基因表达量开始增加，4h时表达量最大，6h时略有下降。 ［105］

液泡 ATPase B
亚基基因

水稻 基因在水稻根系中受磷饥饿诱导表达，磷饥饿 6 ～ 12h 出现表达高峰，在
叶片中表达高峰有所滞后( 24 ～ 48h) 。

［106］

Ca2 + -ATPase 番茄 基因在番茄根系磷饥饿 24h开始表达，随磷饥饿持续进行，转录水平继
续升高，7 d后达到最高峰，约增加 5 ～ 10 倍。

［107］

TPSI1 番茄 在磷饥饿状态下的叶片和根系中迅速表达，重新供给充足的磷营养时，

基因的转录水平迅速减弱。
［108］

Mt4 拟南芥 在未受 VAM侵染且处于磷饥饿的根系中表达，但自侵染早期开始，表达
量显著减弱，且受环境中的高磷抑制。

［109］、［110］

At4 拟南芥 低磷条件下，基因突变体的根吸收磷的速度下降，而向地上部运输的速

度相对增加，导致根中的无机磷含量降低。
［111］

TaIPS1． 1，TaIPS1． 2，
TaIPS1． 3，TaIPS2． 1，
TaIPS2． 2

小麦 缺磷处理 8 d后，根系 TaIPS1． 1、TaIPS1． 2、TaIPS1． 3、地上部 TaIPS1． 1
显著增加; 根系 TaIPS2． 1、TaIPS2． 2 中度上调; 地上部 TaIPS1． 2、
TaIPS2． 1、TaIPS2． 2 轻度上调。

［112］

OsIPS1
OsIPS2

水稻 磷胁迫开始时，低丰度诱导表达，持续胁迫后，高丰度诱导表达; 无磷条

件下，OsIPS1 主要在初生根的中柱和侧根中表达，地上部表达极弱; Os-
IPS2 根部表达模式与 OsIPS1 一致，地上部表达高于 OsIPS1。

［113］

GmEXPB2 大豆 缺磷处理使基因在根系和下胚轴中的表达量增加; 缺磷条件下，基因通

过参与植株根毛的伸长过程，从而影响植株的生长和磷吸收量。
［114］

miR399 拟南芥 受低磷胁迫诱导，超表达株系在高磷条件下培养，叶片磷含量高出野生

型 5 倍，叶片边缘失绿，表现磷中毒症状; 根中的磷含量与野生型无明显
差异，但根的磷吸收能力比野生型增强。

［115］

子机理、实现植物磷营养状况分子诊断亦具有重要意义。
TPSI1 /Mt4 基因家族是目前研究较多的一类植

物 IPS基因，被认为是一个新的磷缺乏诱导基因家
族，由于该家族在磷缺乏条件早期上升调控，故可能

在植物对低磷适应的早期阶段具有重要作用。TP-
SI1 是 Liu等［108］从番茄根系中克隆的磷饥饿诱导表
达基因，它只在磷饥饿状态下的叶片和根系中迅速

表达，重新供给充足的磷营养时，TPSI 的转录迅速
减弱，该基因可能是番茄磷饥饿的早期反应之一。
Burleigh等［109-110］从差异显示的苜蓿与 VAM 互作过
程中分离到一个差异表达的 cDNA 克隆 Mt4，它与
番茄根系中磷饥饿诱导表达的 TPSI1 类似，都具有
多个转录起始位点，可以编码多个较短的多肽，而且

TPSI1 和 Mt4 的启动子区域都有与酵母 PHO-regu-
lon 相似的顺式作用元件。

Shin等［111］分析拟南芥中的 TPSI1 /Mt4 同源基
因 At4，低磷条件下，At4 突变体的根吸收磷的速度
下降，而向地上部分运输的速度相对增加，结果导致

根中的无机磷含量降低。李彦龙等［112］认为小麦缺
磷处理 8 d后，根系 TaIPS1． 1、TaIPS1． 2、TaIPS1． 3、
地上部 TaIPS1． 1 表达量显著增加; 根系 TaIPS2． 1、
TaIPS2． 2 表达量中度上调; 地上部 TaIPS1． 2、

TaIPS2． 1、TaIPS2． 2 则轻度上调。侯兴亮［113］研究
水稻中的 OsIPS1、OsIPS2 发现，在低磷胁迫开始时，
基因能够低丰度诱导表达，随着胁迫时间的延长，基

因出现高丰度诱导表达; 并且在无磷条件下，OsIPS1
主要在初生根的中柱和侧根中表达，地上部表达极

弱; 而 OsIPS2 的根部表达模式与 OsIPS1 一致，但地
上部表达高于 OsIPS1。表 7 中总结了已有的其他
类型植物磷效率基因及其表达模式，相信随着这些

基因生物学功能研究的开展，必将为进一步改善植

物磷素营养提供依据。

7 结论

在漫长的生物进化过程中，野生物种需要适应

各种逆境条件而生存繁衍，保留了许多优良性状，如

耐旱、耐盐碱、耐瘠薄、抗病等，其中耐低磷营养胁迫
也是其中之一。因此，野生物种的基因组中常含有
耐低磷胁迫的有益基因，这为栽培物种的遗传改良

提供了基因资源。早在 1987 年，Schettini 等［116］利
用磷高效野生蚕豆 P1206002 与栽培种 Sanilac 杂
交、回交，获得了磷高效回交系; 与 Sanilac 相比，回
交系在低磷土壤中的茎叶干重提高 30% ～ 50%，经
济产量也明显增加，表明野生资源中的磷高效基因
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已被转育到栽培蚕豆基因组中; 在水稻上利用近等

基因系群体( 磷高效品种 Kasalath 与低效品种 Nip-
ponbare构建而成) 也获得了一些新品系，低磷条件
下新品系的生物量与磷吸收量均明显高于亲本 Nip-
ponbare［43］。程凤娴等［117］培育了 4 个磷高效大豆
新品种，通过经济效益分析表明，无论在低磷土壤还

是在中、高磷土壤条件下，利用磷高效品种的纯收入远
远高于当地品种和国家区试对照品种。由此可见，通
过基因渐渗可以实现植物磷高效性状的遗传改良。
目前，随着现代生物技术尤其是植物基因工程

的不断发展，采用现代转基因技术结合常规育种手

段来实现磷高效基因的转育，由于具有转育速度快、
育种进程短、不受物种亲缘关系限制等优点，因而越
来越受到重视。然而，要想实现转基因育种与常规
育种的有效结合，分离和发掘新的、有功能的磷效率
相关基因无疑就成为开展上述研究的重要前提。到
目前为止，已经有百余个磷效率相关基因被克隆报

道，但其应用范围仍然有限，关于植物磷营养高效的

分子机制也尚未明确。本文从 7 个方面总结了已克
隆的磷效率相关基因，并针对这些候选基因的生物

学功能及其潜在应用价值进行了归纳总结，为尽快

实现各种磷效率基因( 尤其是功能明确的基因) 的

遗传转化，加快转育磷高效相关基因的进程，尽早培

育出对土壤有机态磷利用效率高、能够更好地适应
土壤低磷条件的植物新品种提供了依据。
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