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摘要  光敏色素(PHY)作为植物体内重要的红光(R)和远红光(FR)受体, 在调节植物花期、提高作物产量以及调控植物抗逆

性方面均具有重要作用。鉴定棉花PHY基因, 探究其驯化和改良的遗传调控网络, 发掘棉花光敏色素关键基因, 为早熟棉花

品种的从头驯化和育种提供新见解。以5个拟南芥(Arabidopsis thaliana)光敏色素基因作为种子序列, 利用生物信息学方法, 

对不同棉种中的PHY基因进行全基因组系统鉴定。系统发育分析表明, 锦葵科植物中的PHY基因包括PHYA、PHYB、PHYC

与PHYE四个亚家族。PHY基因在陆地棉(Gossypium hirsutum)不同群体间的驯化选择分析结果表明, PHY基因的驯化过程

可分为早期驯化和后期遗传改良2个阶段。对陆地棉野生种和栽培品种在长、短日照下的转录组分析显示, GhPHYA1Dt和

GhPHYB1Dt在长、短日照下的表达差异显著; 在长日照处理14小时后, 栽培品种GhPHYC1At和GHPHYE1At的表达量显

著低于野生种。研究结果为进一步揭示棉花PHY基因的驯化选择和功能机制奠定了基础, 为棉花早熟新品种选育和从头驯

化提供了理论依据。 
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棉花属于锦葵科(Malvaceae)棉属(Gossypium), 

包括45个二倍体(2n=2x=26)和7个异源四倍体(2n= 

4x=52)棉种, 异源四倍体棉种是由A和D基因组祖先

棉种在约1.5×106年前经历天然杂交和染色体加倍后

形成(Wendel and Cronn, 2003; Wendel et al., 2009)。

不同棉种的植株形态、叶片形状以及纤维特征等差异

较大, 四倍体棉种因具有高产、优质和适应性强等优

势而逐渐代替二倍体棉种并成为主要的种植类型。目

前, 世界上广泛栽培的棉种多为异源四倍体(陆地棉

AD1 (G. hirsutum)和海岛棉AD2 (G. barbadense)), 

其中陆地棉(AD1)的产量和海岛棉(AD2)的品质是其最

主要的栽培优势(Wendel and Cronn, 2003; Wendel et 

al., 2009)。 

作物驯化是复杂的进化过程。在这一过程中, 人

类对植物的性状选择导致植物在生理和形态上均发

生变化, 使栽培品种与其野生祖先产生明显差异(Pu- 

rugganan and Fuller, 2009)。在驯化过程中, 异源四

倍体栽培棉种陆地棉(AD1)和海岛棉(AD2)的纤维品

质均发生了显著变化。野生或半野生陆地棉(AD1)和

海岛棉(AD2)的纤维表现出浅棕色、纤维长度较短(< 

1 cm)以及紧密附着的性状, 经过长期驯化后其纤维

转变为白色, 纤维长度增加(> 3 cm)且更易去除(Ma 

et al., 2018), 能够极大地满足纺织工业的需求(Fang 

et al., 2017b; Yang et al., 2020)。长期的驯化选择不

仅使棉纤维性状发生了巨大改变, 同时也使栽培棉丧

失了对光周期的敏感性, 使其从典型的短日照植物转

变为日中性植物(Bao et al., 2019; Tian and Zhang, 

2021), 从而可在全球广泛种植。 
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光是影响植物生长发育的重要环境因素之一, 它

不仅为光合作用提供能量, 而且为其提供周围环境信

息(Ballaré and Pierik, 2017)。光周期是一种约24小

时的生物时钟节律, 即植物感受昼夜变化, 并随之调

节自身生命活动, 进而实现开花诱导、叶片运动和气

孔开闭等生长发育变化 (房迈莼等 , 2005; 连欣 , 

2020)。植物通过光受体感知光的持续时间、强度、

方向和光质(Briggs and Olney, 2001)。目前已知的光

受体分为光敏色素、隐花色素和向光素等(魏俊梅, 

2018)。光敏色素是植物生长发育过程中最重要的光

受体之一, 其通过介导光信号途径调节植物生长发

育, 在种子萌发、昼夜节律、开花时间和光形态建成

等一系列发育过程中发挥重要作用(Chen and Chory, 

2011; Li et al., 2011; Rao et al., 2011)。为了解光周

期调控开花的分子基础以及光对棉花发育的影响, 有

必要对棉花光敏色素基因进行全基因组分析。 

光敏色素在感知红光(R)和远红光(FR)方面具有

重要作用, 其也能感知蓝光(B)和紫外光(UV) (Chun 

et al., 2001)。PHYA介导远红光信号下幼苗的光形态

建成, PHYB和PHYC介导红光信号下幼苗的光形态

建成(李建平, 2013; 李建平等, 2014; 岳晶等, 2015; 

赵翔等, 2015; Peng et al., 2020)。研究表明, 玉米

(Zea mays) 中PHYB基因与 PIF 结合 , 通过抑制

miR156的表达激发避荫反应(Xie et al., 2017); 而

PHYC基因负调控玉米的避荫反应(丁武思等, 2021)。

在调控开花方面, 同一物种内不同PHY亚家族基因

存在差异。在拟南芥(Arabidopsis thaliana)和菊花

(Dendranthema morifolium)中, 过表达PHYA导致花

期提前(Johnson et al., 1994; 惠婕等, 2011)。研究表

明, 在拟南芥中PHYB抑制开花(Reed et al., 1993), 

而缺失该基因导致早花现象(詹克慧等, 2012)。不同

物种内相同亚家族的基因其功能也有差异 , 在小麦

(Triticum aestivum)中, PHYB及PHYC基因通过光周

期途径诱导开花(Pearce et al., 2016)。 

棉花是我国重要的经济作物之一, 其主要产物棉

纤维是纺织工业的重要原料(Abdellatif et al., 2012)。

我国是世界上主要的棉花生产国和消费国, 为使我国

棉花产业在国际市场具有更强的竞争力, 培育高产优

质多抗的棉花新品种成为当前主要的育种目标(Zhang 

et al., 2011)。开花是从营养生长到生殖生长的关键转

折点, 提早开花可缩短生育期, 有利于种植茬口的合

理安排, 减少与粮争地。因此, 本研究在全基因组水

平系统鉴定了锦葵科物种的光敏色素PHY基因, 对

PHY基因的结构、保守基序、染色体定位、共线性、

选择压力以及表达水平等进行生物信息学分析。在此

基础上, 结合陆地棉(AD1)重测序数据对其驯化选择

进行分析, 利用陆地棉(AD1)野生型和栽培品种在长、

短日照下的转录组数据分析基因表达模式, 以期获得

驯化选择的关键PHY基因, 为棉属PHY基因的功能

鉴定及应用奠定理论基础, 也为棉种遗传改良提供优

质的基因资源。 

1  材料与方法 

1.1  数据来源 

收集二倍体棉种草棉(Gossypium herbaceum, A1) 

(Huang et al., 2020)、亚洲棉(G. arboretum, A2) 

(Huang et al., 2020)、特纳氏棉 (G. turneri, D1) 

(Grover et al., 2019)、辣根棉(G. armourianum, D2-1) 

(Grover et al., 2019)、戴维逊棉(G. davidsonii, D3d) 

(Yang et al., 2021)、克劳茨基棉(G. klotzschianum, 

D3-k) (Grover et al., 2019)、雷蒙德氏棉(G. raimondii, 

D5) (Wang et al., 2021)、三裂棉(G. trilobum, D8) 

(Grover et al., 2019)、特纳氏棉(G. turneri, D10) 

(Udall et al., 2019a)、长萼棉 (G. longicalyx, F1) 

(Grover et al., 2020)和澳洲棉(G. australe, G2) (Cai 

et al., 2020), 四倍体棉种陆地棉(G. hirsutum, AD1) 

(Saski et al., 2017)、海岛棉(G. barbadense, AD2) 

(Wang et al., 2019)、毛棉(G. tomentosum, AD3) 

(Chen et al., 2020b)和黄褐棉(G. mustelinum, AD4) 

(Chen et al., 2020b), 锦葵科的叉柱棉(Gossypioides 

kirkii) (Udall et al., 2019b)、圆果种黄麻(Corchorus 

capsularis)、长果种黄麻(C. olitorius) (Zhang et al., 

2021)、哥伦比亚锦葵(Herrania umbratica) (http:// 

magen.whu.edu.cn)、可可(Theobroma cacao) (Ar-

gout et al., 2017)和木槿(Hibiscus syriacus) (Kim et 

al., 2017)等的全基因组蛋白质序列, 其基因组蛋白

质序列与基因组注释文件可从附表1中的网址下载。

陆地棉不同组织的转录组数据来源于NCBI (登录号: 

PRJNA490626) (Zhang et al., 2015; Hu et al., 

2019), 陆地棉野生型和栽培品种在长、短日照处理

下的转录组数据来自NCBI (登录号: PRJNA529417), 



36  植物学报  59(1)  2024   

陆地棉与海岛棉重测序数据来自NCBI (登录号 : 

PRJNA414461) (Yuan et al., 2021)。 

1.2  PHY基因鉴定 

利用拟南芥光敏色素基因家族成员PHYA (AT1G09-

570.1)、PHYB (AT2G18790.1)、PHYC (AT5G35840.1)、

PHYD (AT4G16250.1)和PHYE (AT4G18130.1)的蛋

白质序列作为查询序列, 对上述物种的全基因组蛋白

质序列进行blastp搜索。参数设置: e-value≤1e–20, 

qcovs>50, pident>50, bitscore>50。从PFAM (http:// 

pfam.xfam.org/)网站下载PHY.hmm (登录号: PF0-

0360)。利用HMMER 2.0软件对各物种全基因组蛋白

质序列进行hmmsearch搜索, 设置e-value≤1e–5。结

合blastp与hmmsearch结果 , 进一步通过在线工具

Search Pfam (http://pfam.xfam.org/search)进行验

证, 去除保守结构域不完整的序列, 得到PHY家族成

员。使用Perl脚本stat_protein_fa.pl (附录1)计算棉花

PHY基因家族成员的分子量和等电点。 

1.3  PHY基因进化与基因结构分析 

利用MAFFT软件(Katoh and Standley, 2013)选择默

认参数对棉花PHY氨基酸序列进行多序列比对。使用

IQ-TREE (Nguyen et al., 2015)软件基于最大似然法

构建进化树 , 使用 -m参数自动计算适合的模型 , 

Bootstrap值设为 1 000。利用在线工具EvolView 

(https://www.evolgenius.info/)以及Adobe illustrator

对进化树进行修饰和美化(Zhang et al., 2012)。使用

Jalview软件(Procter et al., 2021)对多序列比对结果

进行可视化。利用MEME工具(http://meme.ebi.edu. 

au/meme/cgi-bin/meme.cgi)预测蛋白质保守基序。

参数设置: 最大基序数量=15, 最小基序数量=3, 最

大基序宽度=50, 设置e-value<1e–30。从基因组注释

文件中检索基因的外显子-内含子结构信息, 并使用

TBtools v1.0 (Chen et al., 2020a)绘制基因结构和保

守基序示意图。 

1.4  染色体定位与顺式作用元件分析 

利用TBtools v1.0软件(Chen et al., 2020a)绘制二倍

体雷蒙德氏棉(D5)、亚洲棉(A2)和草棉(A1)以及四倍体

陆地棉(AD1)和海岛棉(AD2)的PHY基因家族成员染

色体定位图。 

从基因组序列中提取亚洲棉(A2)、草棉(A1)、雷

蒙德氏棉(D5)、陆地棉(AD1)和海岛棉(AD2) PHY基因

上游2 000 bp序列作为启动子。利用在线软件

PlantCARE (Lescot et al., 2002)分析启动子顺式作

用元件。利用在线软件GSDS 2.0 (http://gsds.gao-lab. 

org/)绘制顺式作用元件分布图。 

1.5  PHY基因家族的共线性与选择压力分析 

利用MCScanX软件(Wang et al., 2012)选择默认参

数分析在陆地棉(AD1)、海岛棉(AD2)、亚洲棉(A2)和

雷蒙德氏棉(D5)中PHY基因家族成员的共线性关系。

使用TBtools v1.0软件(Chen et al., 2020a) (TBtools

原生方法)选择默认参数批量计算PHY基因的非同义

替换率/同义替换率(Ka/Ks)。 

1.6  PHY基因家族的表达分析 

使用Prefetch tool (https://github.com/ncbi/sra-tools/ 

tree/master/tools/prefetch)下载陆地棉(AD1)根、茎、

叶、花托、萼片、雌蕊、雄蕊和花瓣的转录组数据, 用

fastq-dump (https://github.com/ncbi/sra-tools/tree/ 

ma-ster/tools/fastq-dump)将sra数据转换为 fastq格

式, 并选择默认参数进行质量控制。用Hisat2 v2.2.1

软件(Kim et al., 2019)将质控后的转录组数据比对到

参考基因组TM-1 (Saski et al., 2017)上, 然后使用

StringTie v2.1.4软件(Pertea et al., 2015)计算基因表

达量(FPKM值), 均选择默认参数。利用TBtools v1.0

软件(Chen et al., 2020a)绘制基因表达热图。 

1.7  陆地棉核苷酸多样性和遗传分化系数分析 

在Yuan等(2021)分析的重测序数据基础上, 提取731

份陆地棉(23份野生型、193份半野生型和515份栽培

品种)的变异数据, 使用VCFtools (Danecek et al., 

2011)和Pixy (Korunes and Samuk, 2021)软件计算

陆地棉(AD1)野生型、半野生型和栽培品种群体类型

中PHY基因的核苷酸多样性(Pi)和群体间的遗传分化

系数(Fst)。 

1.8  陆地棉单倍型分析 

利用731份陆地棉重测序数据(Yuan et al., 2021), 使

用VCFtools软件(Danecek et al., 2011)提取PHY基

因所在区段中的变异信息, 利用R包pheatmap聚类, 
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得到4种单倍型。使用ggplot2、plyr和ggthemes等R

包绘制热图和柱状图。 

1.9  陆地棉转录组分析 

使用fastq-dump (https://github.com/ncbi/sra-tools/tree/ 

master/tools/fastq-dump)将陆地棉(AD1)叶片在不同

处理下的转录组数据从sra转换为fastq格式, 并利用

Trimmomatic (Bolger et al., 2014)去除接头和低质量

的序列, 获得干净序列。使用Hisat2 v2.2.1 (Kim et 

al., 2019)将干净序列比对到参考基因组TM-1 (Saski 

et al., 2017)上。使用featurecounts (Liao et al., 2014)

统计比对到每个基因的干净序列数, 获得基因表达

量。利用SPSS软件中的成对样本T检验验证长、短日

照下不同处理时间之间和At和Dt亚基因组之间, 以及

相同处理时间下长、短日照之间和栽培品种与野生型

之间的差异表达基因。 

2  结果与讨论 

2.1  棉花PHY基因家族成员鉴定及其理化性质 

综合BLASTP和hmmer程序分析结果, 从二倍体棉种

亚洲棉(A2)、草棉(A1)和雷蒙德氏棉(D5)中分别鉴定到

5个PHY基因, 其中PHYA有2个, PHYB、PHYC和

PHYE各1个 ; 从四倍体棉种陆地棉(AD1)和海岛棉

(AD2)中均鉴定到10个PHY基因, 各亚家族的基因数

均为二倍体棉种的2倍 ; 在5个棉种中均未检测到

PHYD基因。通过理化性质分析, 发现棉花PHY蛋白包

含884–1 199个氨基酸残基, 大部分蛋白的分子量为

99 430.1–133 314.7 Da, 理论等电点为5.17–6.51。 

由于GhePHYA1At (Ghe11G33390)、GhePH-

YA2At (Ghe13G23940)、GaPHYB1At (Gar10G22470)、

GaPHYA1At (Gar11G33210)和GaPHYA2At (Gar-

13G23780)基因结构与PHY基因其它成员差异很大, 

经手工检查核实其基因结构预测有误, 故对其进行

基因注释矫正, 并将注释后的基因用于后续分析(附

图1)。 

2.2  PHY蛋白系统发育分析 

对4个四倍体棉种((AD)1、(AD)2、(AD)3和(AD)4)、11

个二倍体棉种(A1、A2、D1、D2-1、D3d、D3-k、D5、

D8、D10、F1和G2)和锦葵科6个物种(圆果种黄麻、长

果种黄麻、哥伦比亚锦葵、可可、木槿和叉柱棉)进行

系统发育分析, 发现四倍体棉种和木槿均含有10个

PHY基因, 其中PHYA有4个, PHYB、PHYC和PHYE

各2个; 二倍体棉种及叉柱棉均含有5个PHY基因, 其

中PHYA有2个, PHYB、PHYC和PHYE各1个; 锦葵

科圆果种黄麻、哥伦比亚锦葵和可可均含有4个PHY

基因, PHYA、PHYB、PHYC和PHYE各1个, 而长果

种黄麻仅有3个PHY基因 , 较前面3个物种缺失了

PHYB亚家族基因(附表2)。 

对1.2节中的5条拟南芥PHY蛋白序列以及126条

锦葵科PHY蛋白序列进行系统发育分析, 确定PHY

蛋白家族的进化关系。结果显示, 所有PHY蛋白分为

4个家亚族, 分别为PHYA、PHYB、PHYC与PHYE, 

每个亚家族分支内蛋白结构较为一致(图1)。 

2.3  棉花PHY基因结构与保守基序分析 

通过对草棉(A1)、亚洲棉(A2)、雷蒙德氏棉(D5)、陆地

棉(AD1)及海岛棉(AD2)的PHY氨基酸序列进行保守

性分析, 结果表明, 35条PHY氨基酸序列包含15个高

度保守的基序(图2A, B)。分析结果显示, PHY蛋白均

含有4个外显子, 说明该基因家族的结构较为保守(图

2C)。 

使用Jalview软件(Procter et al., 2021)对5条拟

南芥PHY氨基酸序列以及上述35条棉属PHY氨基酸

序列比对结果进行可视化, 发现各亚家族内的多序列

比对结果基本一致, 说明同一亚家族内的序列高度保

守。此外, 陆地棉(AD1)和海岛棉(AD2)中相同PHY亚

家族内At和Dt亚组间的基序基本一致, 说明在同一棉

种内不同亚组的PHY氨基酸序列高度保守(附图2)。 

2.4  棉花PHY基因的染色体分布与共线性分析 

PHY家族基因的染色体定位(附图3)结果表明, PHY

家族基因均匀分布在3条或6条染色体上, 二倍体棉

种亚洲棉(A2)、草棉(A1)和雷蒙德氏棉(D5)的PHY基因

分别分布在第10、11和13号染色体上。10号(PHYB1

和PHYE1)和11号(PHYA1和PHYC1)染色体分别含

有2个PHY基因, 这4个基因均分布在靠近染色体两

端的位置 ;  1 3号染色体上仅含有 1个P H Y基因

(PHYA2), 该基因分布在染色体的一端(附图3)。异源 
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图1  棉属及其它植物中PHY家族成员的系统发育分析 

At: 拟南芥; Cc: 圆果种黄麻; Co: 长果种黄麻; Ga: 亚洲棉; Garm: 辣根棉; Gau: 澳洲棉; Gb: 海岛棉; Gdav: 戴维逊棉; Gh: 陆

地棉; Ghe: 草棉; Gk: 克劳茨基棉; Gl: 长萼棉; Gm: 黄褐棉; Gr: 雷蒙德氏棉; Gth: 瑟伯氏棉; Gto: 毛棉; Gtr: 三裂棉; Gtu: 特纳

氏棉; Gkir: 叉柱棉; Hs: 木槿; Hu: 哥伦比亚锦葵; Tc: 可可 

 

Figure 1  Phylogenetic analysis of PHY family members of Gossypium and other plants 

At: Arabidopsis thaliana; Cc: Corchorus capsularis; Co: C. olitorius; Ga: G. arboreum; Garm: G. armourianum; Gau: G. australe; 

Gb: G. barbadense; Gdav: G. davidsonii; Gh: G. hirsutum; Ghe: G. herbaceum; Gk: G. klotzschianum; Gl: G. longicalyx; Gm: G. 

mustelinum; Gr: G. raimondii; Gth: G. thurberi; Gto: G. tomentosum; Gtr: G. trilobum; Gtu: G. turneri; Gkir: Gossypioides kirkii; 

Hs: Hibiscus syriacus; Hu: Herrania umbratica; Tc: Theobroma cacao 

 

四倍体棉种陆地棉(AD1)和海岛棉(AD2)的PHY基因

分别分布在At和Dt亚组的第10、11和13号染色体上, 

其中A10、A11、D10和D11号染色体分别含有2个

PHY基因, 且分布在染色体靠近两端的位置, A13和

D13号染色体均含有1个PHY基因, 这2个基因分布在

靠近一端的位置(附图3)。 

为揭示棉花PHY基因在不同棉种间的进化关

系, 对陆地棉(AD1)、雷蒙德氏棉(D5)和亚洲棉(A2)

的PHY基因进行共线性分析, 结果显示, 5个基因在

各棉种染色体上的位置一致且同源基因一一对应 , 

表明这3个棉种间的PHY基因具有良好的共线性关

系(附图4)。 
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图2  棉花PHY基因结构和蛋白保守基序分析 

(A) 系统进化树; (B) 蛋白保守基序; (C) 基因结构 

 

Figure 2  Analysis of the PHY gene structure and protein conserved motifs of Gossypium  

(A) Phylogenetic tree; (B) Protein conserved motif; (C) Gene structure 
 

2.5  PHY基因的选择压力分析 

使用TBtools (Chen et al., 2020a)分别计算陆地棉

(AD1)与亚洲棉(A2)和雷蒙德氏棉(D5)重复基因的非

同义替换率(Ka)、同义替换率(Ks)以及二者的比值(Ka/ 

Ks), 结果显示, 在本研究中发现的10个基因重复事

件中 , 所有重复基因都经历了强烈的纯化选择(Ka/ 

Ks<1) (附表3)。 

2.6  棉花PHY基因的顺式作用元件分析 

从陆地棉(AD1)、海岛棉(AD2)、亚洲棉(A2)、草棉(A1)

和雷蒙德氏棉(D5)中选取已鉴定的35个PHY基因, 对

其启动子区域的顺式作用元件进行分析。本研究鉴定

到的顺式作用元件可分为4类 : 光响应 (light re-

sponse)、胁迫响应 (stress response)、激素响应

(hormone response)和生长调节(growth regulation) 
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(附图5)。光响应包含不同种类与光反应相关的响应元

件; 胁迫响应包括应激响应元件、干旱响应元件和厌

氧诱导响应元件; 激素响应包括生长素响应元件、赤

霉素响应元件、脱落酸响应元件和水杨酸响应元件; 

生长调节包括与栅栏组织发育相关、与分生组织发育

相关、与胚乳发育相关和与昼夜节律控制相关的响应

元件。除GbPHYE1At不含有与激素反应相关的顺式

作用元件外, 其余棉花PHY基因均包含4种顺式作用

元件。 

棉花PHY基因中与光反应相关的顺式作用元件

数量较多且种类丰富, 因此我们对其分布作了分析。

异源四倍体棉种的PHYA1和PHYB中, At光响应元件

数量多于Dt。PHYA2中At与Dt光响应元件数量基本一

致, 但分布位置略有差异。At分布靠近两端, Dt则均匀

分布。PHYC中Dt光响应元件数量多于At, 但At亚组内

的作用元件分布位置与Dt一致。相比其它PHY成员, 

PHYE含有的光响应元件较少, At光响应元件分布位置

靠近两端, 而Dt光响应元件分布在中间(图3)。 

2.7  陆地棉PHY家族基因的表达 

RNA-seq分析结果显示, PHY家族基因在不同器官及

组织中呈特异性表达, 且不同亚家族基因的表达规律

不同。PHYA亚家族的GhPHYA1At和GhPHYA1Dt在

根、茎、叶和花托中表达量均较高, 但GhPHYA2At

和GhPHYA2Dt仅在茎中高表达, 在根、花萼和花托

中表达量较低或几乎不表达。PHYB亚家族的GhPHY- 

B1At和GhPHYB1Dt在根、叶、花托及雌蕊中表达量

较高。PHYC亚家族的GhPHYC1At和GhPHYC1Dt

在茎和花托中高表达。PHYE亚家族的GhPHYE1At

和GhPHYE1Dt在根、花萼和雌蕊中表达量较高, 在

茎中表达量较低, 而GhPHYE1Dt在花瓣和雄蕊中几

乎不表达(图4)。 

 

 

图3  棉花PHY基因光响应顺式作用元件分布 

 

Figure 3  Distribution of light response cis-acting elements in the Gossypium PHY genes 
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图4  陆地棉PHY基因在不同器官和组织中的表达聚类分析 

不同颜色的矩形代表陆地棉不同PHY基因的表达水平, 即log2 

(1+FPKM)。 

 

Figure 4  Clustering analysis of the expression of Gossypium 

hirsutum PHY genes in different organs and tissues 

The rectangles with different colors represent the expression 

levels of different PHY genes in upland cotton, namely log2(1+ 

FPKM). 
 

2.8  PHY基因在陆地棉不同群体间的驯化选择 

野生种经过早期驯化后被称为农家种或半野生种, 半

野生种经过遗传改良成为栽培品种。通过计算PHY基

因的核苷酸多样性以及遗传分化系数可分析PHY基

因在驯化过程中受到的人工选择。 

使用Pixy软件计算陆地棉 (AD1) 23份野生种

(wild)、193份半野生种(landrace)和515份栽培品种

(cultivar)的PHY基因在基因 (gene)及其上、下游

2 000 bp、外显子(exon)和内含子(intron)区域的核苷

酸多样性(附表4)。 

通过对陆地棉(AD1)全基因组核苷酸多样性进行

分析, 发现Pi值在半野生种、野生种和栽培品种中逐

渐降低 (Pi×10–4值分别为1.03±0.55、1.02±0.51和

0.60±0.17), 半野生种与栽培品种的核苷酸多样性比

值(1.71)高于半野生种与野生种的比值(0.99), 表明

栽培品种比半野生种受到更强烈的人工选择。 

对陆地棉(AD1)不同基因区域的核苷酸多样性进行

分析, 发现GhPHYA2At、GhPHYB1At和GhPHYA1Dt

在所研究的5种区域内其Pi值在野生种、半野生种和

栽培品种中呈逐渐递减, GhPHYE1Dt在野生种、半野

生种和栽培品种中呈逐渐递减(除基因下游及内含子

区域), GhPHYC1At在半野生种、野生种和栽培品种

中呈逐渐递减(除基因下游及内含子区域), 而其余5

个基因在5种区域内的核苷酸多样性变化规律不一

致。GhPHYA1At和GhPHYB1Dt在4个区域的Pi值均

在半野生种、野生种和栽培品种中逐渐递减, GhPHY-

A1At的外显子及GhPHYB1Dt的内含子的Pi值在野生

种、半野生种和栽培品种中逐渐递减(图5)。 

陆地棉(AD1) PHY基因的核苷酸多样性分析表

明, 基因区Pi平均值在3个群体中均显著低于陆地棉

(AD1)全基因组, 说明基因区的核苷酸多样性低于全

基因组水平。7个PHY基因的核苷酸多样性从野生种、

半野生种到栽培品种逐渐递减 , 3个基因(GhPHY-

A1At、GhPHYB1Dt和GhPHYC1At)中半野生种的核

苷酸多样性高于野生种。 

 

 

图5  陆地棉PHY基因在不同群体间的核苷酸多样性分析 

不同颜色的矩形代表陆地棉不同材料中每个基因及其上、下游、外显子和内含子的核苷酸多样性(Pi×10–4)。 

 

Figure 5  Analysis of nucleotide diversity of Gossypium hirsutum PHY genes among different populations 

Different color rectangles represent the nucleotide diversity (Pi×10–4 value) of each gene and its upstream, downstream, exon 

and intron in different materials of upland cotton. 



42  植物学报  59(1)  2024   

PHY基因的核苷酸多样性在不同群体间的比值

分析表明, 野生种-半野生种组合中GhPHYA2Dt和

GhPHYB1At的比值高于其它基因 , 说明这2个基因

在驯化过程中受到了强烈的选择; 半野生种-栽培品

种组合中GhPHYA1Dt、GhPHYB1Dt、GhPHYB1At

和GhPHYC1Dt的比值显著高于其它6条序列 , Gh-

PHYA1At和GhPHYE1At的比值略高于其余4条序列

(GhPHYA2At、GhPHYA2Dt、GhPHYC1At和GhP-

HYE1Dt), 表明在遗传改良过程中光周期相关基因受

到了改造(表1)。 

PHY基因在野生种与半野生种及半野生种与栽培

品种之间的群体遗传分析表明, 在野生种与半野生种之

间, GhPHYB1At的群体间遗传分化系数最大(0.706 8), 

其次是GhPHYA2Dt (0.604 9)、GhPHYA1At (0.584 3)、

GhPHYC1Dt (0.547 0)和GhPHYB1Dt (0.515 8), Gh-

PHYA1Dt的遗传分化系数最小(0.056 9); 在半野生

种与栽培品种之间, GhPHYC1Dt的群体间遗传分化

系数最大 (0.709 2), 其次是GhPHYB1Dt和GhPH-

YB1At, 两者均大于0.5; GhPHYB1At、GhPHYB1Dt

和GhPHYC1Dt三个基因在野生种与半野生种、半野

生种与栽培品种之间的遗传分化系数均大于0.5, 说

明它们在驯化和遗传改良过程中均经历了强烈的人工

选择, 而GhPHYA2Dt和GhPHYA1At在驯化过程中受

到较强的选择(表2)。 

综合核苷酸多样性与遗传分化分析结果, 我们发

现GhPHYB1At在野生种与半野生种、半野生种与栽

培品种之间的Pi比值和Fst比值均高于其它PHY基因, 

且在5个基因区域中的核苷酸多样性从野生种、半野

生种到栽培品种呈逐渐降低的趋势, 说明该基因在从

野生种被早期驯化为半野生种以及从半野生种到栽

培品种的过程中受到的驯化选择均最强烈。在野生种-

半野生种组合中, GhPHYA2Dt的Pi比值和Fst比值均

仅次于GhPHYB1At, 但其在半野生种-栽培品种组合

中数值较低, 说明该序列在从野生种到半野生种的驯

化过程中受到了较强烈的选择, 但在后续遗传改良过

程中受到的影响不大。在半野生种-栽培品种组合中, 

GhPHYB1Dt及GhPHYC1Dt的Pi比值和Fst比值均较

高, 且显著高于野生种-半野生种中对应的数值, 说

明相比从野生种到半野生种的驯化过程, 这2个基因

在从半野生种到栽培品种的遗传改良过程中受到较

大影响。 

表1  陆地棉不同群体间PHY基因的核苷酸多样性(Pi)比值 

Table 1  Nucleotide diversity (Pi) ratio of PHY genes in 

Gossypium hirsutum among different populations 

Gene name Gene ID 
PiWild/ 

PiLandrace 
PiLandrace/ 
PiCultivar 

GhPHYA1At Gohir.A11G261900 0.7891 5.1234  

GhPHYA2At Gohir.A13G172900 1.8274 1.4509  

GhPHYA1Dt Gohir.D11G271900 1.4826 99.2593  

GhPHYA2Dt Gohir.D13G178700 3.5917 2.3415  

GhPHYB1At Gohir.A10G172500 3.4313 16.8376  

GhPHYB1Dt Gohir.D10G179000 0.6808 38.3027  

GhPHYC1At Gohir.A11G149100 0.7955 1.5879  

GhPHYC1Dt Gohir.D11G156200 1.0780 15.8177  

GhPHYE1At Gohir.A10G037800 1.3580 3.4484  

GhPHYE1Dt Gohir.D10G038800 1.4530 1.0696  

 

表2  陆地棉PHY基因在不同群体间的遗传分化系数(Fst)分析 

Table 2  Analysis of genetic differentiation coefficients (Fst) of 

PHY genes of Gossypium hirsutum among different populations 

Gene name Gene ID 
FstWild/ 

FstLandrace 
FstLandrace/ 
FstCultivar 

GhPHYA1At Gohir.A11G261900 0.5843 0.2320 

GhPHYA2At Gohir.A13G172900 0.4386 0.1680 

GhPHYA1Dt Gohir.D11G271900 0.0569 0.2137 

GhPHYA2Dt Gohir.D13G178700 0.6049 0.0374 

GhPHYB1At Gohir.A10G172500 0.7068 0.5372 

GhPHYB1Dt Gohir.D10G179000 0.5158 0.7092 

GhPHYC1At Gohir.A11G149100 0.2304 0.4461 

GhPHYC1Dt Gohir.D11G156200 0.5470 0.8466 

GhPHYE1At Gohir.A10G037800 0.4756 0.4709 

GhPHYE1Dt Gohir.D10G038800 0.4096 0.1872 

 

这些数据支持陆地棉(AD1)中PHY基因可能经历

了2次驯化的观点。在早期驯化过程中, 驯化选择的

目标性状可能与满足人类需求、适合栽培及产量高等

因素相关, 因此对光周期相关基因的驯化选择不是主

要需求, 但在驯化的地理扩散阶段或后期目的性明确

的选择育种过程中, 随着驯化选择的目标性状从最初

的地理起源区域到实现产量最大化, 与光周期相关的

表型则更多地受到了选择, 因此PHY基因所受到的

驯化选择在这个阶段较为强烈。 

2.9  陆地棉单倍型分析 

陆地棉经历了从野生种到半野生种及半野生种到栽

培品种的驯化过程。为明确这2个驯化过程中PHY基
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因的哪些变异导致其对光周期的敏感性发生变化, 我

们对731份陆地棉材料进行聚类, 并对各基因的不同

单倍型进行了分析(附图6)。 

结果表明, GhPHYA2At、GhPHYB1Dt、GhPHY-

C1Dt及GhPHYE1Dt在从野生种到半野生种的驯化

过程中, 各单倍型的种类及比例变化较小, 说明这些

基因在早期驯化过程中受到的选择较弱; 而其它基因

则受到不同程度的驯化选择。在从半野生种到栽培品

种的驯化过程中, 所有PHY基因的各单倍型种类和

(或)比例均发生了较大变化, 说明在遗传改良过程中, 

这些基因受到了不同程度的人工选择。 

结合PHY基因核苷酸多样性(Pi)和遗传分化系数

(Fst)分析, 我们总结了基因的单倍型分布。结果表明, 

GhPHYA2Dt和GhPHYB1At的单倍型1所占比例逐渐

降低, 单倍型3所占比例逐渐增高, 表明这2个基因在

早期驯化和后期遗传改良阶段均受到了较强的人工

选择(图6A, B)。GhPHYB1Dt和GhPHYC1Dt的单倍

型1在野生种和半野生种中占比均很高, GhPHYB1Dt

占比分别为100.00%和98.45%, GhPHYC1Dt占比分

别为86.96%和81.87%; 而在栽培品种中2个基因的

单倍型1占比均很低, 分别为4.08%和0.97%。GhP-

HYB1Dt从半野生种到栽培品种的遗传改良过程中单

倍型 2 (25.63%) 、单倍型 3 (41.55%) 和单倍型 4 

(28.74%)占比增高; GhPHYC1Dt在栽培品种中单倍

型2 (66.99%)和单倍型3 (32.04%)占比增高, 说明这

2个基因在后期遗传改良阶段受到了较强的人工选择

(图6C, D)。 

2.10  陆地棉转录组分析 

本研究利用陆地棉 (AD1) 2个野生型 (TX2094和

TX2095)和2个栽培品种(CascatL7和Maxxa)在长日

照(7:00 (LD7)、14:00 (LD14)和21:00 (LD21))和短日

照(7:00 (SD7)、14:00 (SD14)和17:00 (SD17))条件

下的叶片转录组数据(附表5), 分析PHY基因在野生

种与栽培品种中对光照的响应模式。 

 

2.10.1  陆地棉PHY基因亚基因组表达的偏好性 

在长日照和短日照处理下 ,  栽培品种与野生种的

GhPHYA1和GhPHYB1表现出明显的Dt亚基因组表

达偏好性, GhPHYA2和GhPHYC1则表现出明显的At  

 

 

图6  PHY基因在野生种、半野生种及栽培品种中的单倍型分析 

左图代表不同材料的聚类, 右图代表不同单倍型在野生种、半野生种及栽培品种中所占的比例。 

 

Figure 6  Haplotype analysis of PHY genes in wild, landrace and cultivar 

The left figure represents the clustering of different materials, and the right figure represents the proportion of different haplo-

types in wild, landrace and cultivar. 
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亚基因组表达偏好性(附图7)。PHYE在长、短日照处

理下的表达偏好性表现为: (1) 长、短日照处理开始

(SD7和LD7)时, 栽培品种和野生种GhPHYE1At的表

达量均极显著高于GhPHYE1Dt; (2) 长、短日照处理

7小时(SD14和LD14)和处理结束(SD17和LD21)时, 

栽培品种和野生种GhPHYE1At的表达量均低于

GhPHYE1Dt (图7)。上述结果表明, PHYA、PHYB和

PHYC亚家族在从野生种至栽培品种的驯化过程中表

达偏好性并未发生较大变化; 对于PHYE亚家族, 在

长日照处理7小时和14小时后栽培品种中GhPHY-

E1Dt的表达量显著高于GhPHYE1At, 而在野生种中

则差异不显著, 说明在驯化过程中, 随着光照处理时

间的延长, PHYE亚家族基因的表达从At亚基因组向

Dt亚基因组偏移, 这可能是栽培品种能在长日照条件

下正常开花的重要原因。 

 

2.10.2  陆地棉PHY基因在长、短日照下的表达模式 

栽培品种的GhPHYA1At、GhPHYA1Dt、GhPHYB1At

和GhPHYC1At及野生种的GhPHYA1At、GhPHYB1At、

GhPHYB1Dt、GhPHYC1At和GhPHYC1Dt在长、短

日照处理下均表现相似的表达模式, 即光照处理开始

时(SD7和LD7)与光照处理7小时(SD14和LD14)后, 

PHY基因在长日照条件下的表达量低于短日照处理; 

但在光照处理结束(SD17和LD21)时, 表达情况则相

反, 说明PHY基因的表达水平随着光照时间的延长

而增高。在栽培品种与野生种中, PHYE亚家族基因在

光照处理开始时, 长日照条件下的表达量低于短日

照; 但在光照处理7小时(SD14和LD14)和光照处理

结束(SD17和LD21)时, 长日照条件下的表达量均高

于短日照(附图8)。 

有趣的是, 栽培品种的GhPHYA1At、GhPHYA- 

1Dt、GhPHYC1At、GhPHYE1At和GhPHYE1Dt及

野生种的GhPHYC1At和GhPHYC1Dt在长、短日照处

理下, 光照处理开始时的表达量均高于光照处理7小

时, 而光照处理结束时的表达量均高于光照处理7小

时(附图8), 说明PHY基因的表达在黑暗下被激活 , 

转录产物积累, 在恢复光照后, 转录产物的富集抑制

PHY基因的表达, 随着光照处理时间的延长转录产

物被消耗, 从而促进PHY基因的表达。栽培品种的

GhPHYC1Dt与野生种不同, 其表达在长、短日照处

理条件下均随光照处理时间的延长而降低, 这说明长

日照条件下栽培品种可能通过降低GhPHYC1Dt的表

达来适应长日照环境, 从而使植物正常开花。 

在长、短日照条件下, GhPHYA1At、GhPHYA-

1Dt、GhPHYE1At和GhPHYE1Dt在野生种中的表达

规律截然不同。在长日照条件下, 光照处理开始时与

光照处理结束时的表达量均高于光照处理7小时; 在

短日照条件下, 则是处理开始时表达量最高, 之后逐

渐递减。这说明野生种在长日照条件下不开花的原因

很可能是由于光照时间的延长, GhPHYA1At、GhP-

HYA1Dt、GhPHYE1At和GhPHYE1Dt的表达产物逐

渐积累, 从而抑制植物开花。值得注意的是, PHYB亚

家族基因的表达则是随着光照时间的延长而增高, 且

栽培品种在长、短日照下的表达量无显著差异, 而野 
 

 

图7  陆地棉GhPHYE1基因在不同亚基因组中的表达 

LD: 长日照; SD: 短日照; *P<0.05; **P<0.01 
 

Figure 7  Expression of GhPHYE1 genes in different subgenomes of Gossypium hirsutum 

LD: Long-day; SD: Short-day; *P<0.05; **P<0.01 
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图8  陆地棉PHY基因在不同光照处理条件下的表达 

(A) PHYA1基因的表达; (B) PHYB1基因的表达; (C) PHYE1基因的表达。*P<0.05; **P<0.01 

 

Figure 8  Expression of PHY genes in Gossypium hirsutum under different light treatment conditions  

(A) Expression of PHYA1 genes; (B) Expression of PHYB1 genes; (C) Expression of PHYE1 genes. *P<0.05; **P<0.01 
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生种在光照处理结束时, 长日照条件下GhPHYB1At

和GhPHYB1Dt的表达量显著高于短日照, 呈现较为

明显的栽培品种与野生种之间的差异, 说明PHYB在

栽培品种与野生种光周期敏感性驯化过程中发挥重

要作用(图8)。 

 

2.10.3  陆地棉PHY基因在栽培品种与野生种之间

的表达差异 

对比不同光照处理时间下栽培品种与野生种PHY基

因的表达情况, 结果显示PHY基因表达的差异主要

集中在暗期结束和光照处理结束。在栽培品种与野生

种中, GhPHYA1At在相同处理时间下的表达差异均

不明显, 而在短日照暗期结束时, 栽培品种中GhP-

HYA1Dt的表达量显著低于野生种; 同样, GhPHYB-

1At在栽培品种与野生种中的表达量在相同处理时间

下均无显著差异, 栽培品种在长日照处理14小时和

短日照暗期结束时GhPHYB1Dt的表达量极显著或显

著低于野生种。综上, 栽培品种与野生种中GhPHYA-

1At、GhPHYA1Dt、GhPHYB1At和GhPHYB1Dt均表

现明显的Dt亚基因组表达偏好性, 说明驯化选择可能

更多发生在Dt亚基因组(图9)。 

在长、短日照条件下, PHYC和PHYE亚家族存在

显著差异。在长日照条件下, 处理7小时的栽培品种

GhPHYC1Dt的表达量显著高于野生种; 处理14小时

后栽培品种GhPHYC1At和GhPHYE1At的表达量显

著低于野生种。在短日照条件下, 处理10小时的栽培

品种GhPHYE1Dt的表达量显著高于野生种。值得注

意的是, GhPHYC1Dt与其它基因的表达规律不同 , 

在各处理条件下, 栽培品种GhPHYC1Dt的表达量均

高于野生种, 尤其在长日照处理7小时后(附图9)。 

综上 , 在从野生种到栽培品种的驯化过程中 , 

GhPHYA1Dt和GhPHYB1Dt的表达量在长、短日照下

差异显著, 说明在光周期驯化过程中, 这2个基因可

能受到较强烈的驯化选择。GhPHYC1At和GhPHY-

E1At在长日照处理后期栽培品种中的表达量显著低

于野生种, 说明在经历长日照后, 这2个基因低表达

可能是光周期驯化的结果。 

2.11  讨论与结论 

约5 000年前 , 四倍体棉种陆地棉 (AD1)和海岛棉

(AD2)在低纬度的墨西哥尤卡坦半岛和秘鲁西海岸地

区分别被人类驯化选择(Fang et al., 2017a; Yuan et 

al., 2021), 之后从中、南美洲扩散至全球, 成为世界

主要的经济作物。在驯化过程中, 棉花的植株形态、

纤维产量及品质等重要农艺性状均发生改变, 其对光

周期的敏感性逐渐丧失, 这使其能够在中高纬度的长

日照环境下被广泛种植。研究调控棉花开花相关基因, 

尤其是光周期相关基因对于揭示棉花驯化的遗传机

制具有重要意义。当前我国种植的棉花品种主要是早

期从美国等国家引种后加以遗传改良(Westengen et 

al., 2005; Doebley et al., 2006)。目前, 品种退化和

遗传资源多样性狭窄等问题是棉花育种的瓶颈。因此, 

科学家从野生种、半野生种及农家种等材料中挖掘抗

病、抗旱及调控开花的优良基因资源, 以期进一步创

造新种质、新材料, 改良现有品系或品种的产量性状

缺陷, 进而培育出高产优质多抗的棉花新品种。然而, 

棉花野生或半野生种对光周期敏感, 在长日照条件下

较难开花。已有报道表明, PHY基因通过光周期调控

植物开花(Reed et al., 1993; Johnson et al., 1994; 

惠婕等 , 2011; 詹克慧等 , 2012; Pearce et al., 

2016)。棉花PHY基因的相关研究较缺乏, 光敏色素

是否调控棉花开花值得探讨。 

拟南芥PHY基因亚家族分为A、B、C、D和E五

类。本研究利用拟南芥及锦葵科多物种基因组数据, 

对PHY基因家族进行鉴定和分析, 发现大部分锦葵

科物种中仅含A、B、C和E四类PHY亚家族基因。研

究表明, 被子植物中具备PHYA、PHYB、PHYC、

PHYD四个亚家族, 如油菜(Brassica napus)、水稻、

高粱(Sorghum bicolor)、玉米、谷子(Setaria italica) 

(申慧敏等, 2022)、小麦(李壮等, 2010; Pearce et al., 

2016)。生物信息学分析表明, 四倍体棉种和木槿的

PHY基因数目是二倍体棉种及叉柱棉的2倍, 说明随

着锦葵科物种的进化, PHY基因数目因物种染色体倍

性而发生变化。此外, 草棉(A1)、亚洲棉(A2)、雷蒙德

氏棉(D5)、陆地棉(AD1)及海岛棉(AD2)中PHY基因均

位于基因组或亚基因组的10、11和13号染色体上共

线性位置, 且基序与结构十分保守, 说明PHY基因在

不同棉种中可能具有相似的功能。 

研究表明, PHY是调控植物合成光敏色素、感受

光信号和完成光周期途径的重要基因家族。在植物感

受光信号的过程中, 光敏色素在种子萌发、植株生长

和开花等过程中扮演重要角色, 是植物接受光信号的 
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图9  陆地棉PHY基因在栽培品种与野生种中的表达 

(A) PHYA1基因的表达; (B) PHYB1基因的表达; (C) PHYC1基因的表达。*P<0.05; **P<0.01 

 

Figure 9  Expression of PHY genes in cultivated and wild Gossypium hirsutum 

(A) Expression of PHYA1 gene; (B) Expression of PHYB1 gene; (C) Expression of PHYC1 gene. *P<0.05; **P<0.01 

 

重要受体(Hughes, 2013)。本研究通过对上述5个棉

种的PHY基因顺式作用元件进行分析, 发现PHY基

因上游含有较多的光反应响应元件, 推测有些PHY

基因可能参与调控光周期敏感性。 

对陆地棉(AD1)中PHY基因的驯化选择及遗传分化

研究表明, GhPHYB1At与GhPHYA2Dt在早期驯化过

程中受到较强的驯化选择, 而GhPHYB1Dt与GhPH-

YC1Dt在遗传改良过程中受到人工选择影响较大。本

研究对PHY基因家族成员的表达分析表明, 在不同

日照条件下, GhPHYA1Dt和GhPHYB1Dt的表达量差

异显著。研究表明, 小麦中缺失PHYB的植株表现不

同程度的延迟开花 (Pearce et al., 2016)。棉花

GhPHYB1Dt在长日照条件下的表达量高于短日照 , 

我们推测在驯化选择作用下, 由短日照作物演变为长
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日照作物的过程中, 该基因的表达量增高, 从而促进

棉花在长日照条件下开花, 并且这种对光周期敏感性

的变化可能与该基因不同单倍型的比例及种类变化

相关。对于野生种和栽培品种而言, GhPHYC1At和

GhPHYE1At在长日照处理14小时后, 栽培品种中的

表达量显著低于野生种。研究表明, 玉米zmphyC1/ 

zmphyC2双突变体在长日照条件下促进开花, 而在

短日照下无影响(李全权, 2020)。我们推测在驯化过

程中, 棉花栽培品种中GhPHYC1At的低表达使其光

周期敏感性降低, 促进棉花在长日照条件下开花, 这

可能与栽培品种中单倍型1的比例升高及单倍型2的

比例降低有关。综上, 我们推测GhPHYB1Dt在遗传

改良过程中受到了较强的驯化选择, 导致该基因对光

照时间的敏感性发生改变, 使其在不同日照长度下, 

在野生种与栽培品种中的表达量有所不同, 因此我们

认为其在陆地棉(AD1)的光周期驯化选择及传播中具

有正向作用。 

本研究确定了锦葵科不同物种中PHY基因的数目, 

结合系统发育分析将锦葵科PHY基因分为PHYA、

PHYB、PHYC与PHYE四个亚家族 , 并对陆地棉

(AD1)进行了驯化选择分析以及转录组分析, 明确了

GhPHYB1Dt在光周期驯化过程中的重要作用, 发掘

了棉花光周期敏感性候选基因。 
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Abstract  Phytochrome is an important receptor for red and far-red light sensing in plants, and it plays a vital role in 

regulating the plant flowering period, improving crop yield potential and regulating plant stress resistance. Identification of 

PHY family genes in Gossypium, exploration of the patterns of inheritance and regulatory network of domestication and 

improvement, and identification of the key phytochrome genes in Gossypium, provides insights into the de novo domes-

tication and breeding of early maturing Gossypium species. To identify the phytochrome genes of Gossypium, we used 

bioinformatics methods to analyze 5 phytochrome genes in Arabidopsis thaliana. Phylogenetic analysis showed that the 

PHY genes in Malvaceae species consisted of 4 subfamilies (PHYA, PHYB, PHYC and PHYE). Moreover, the domesti-

cation selection analysis of PHY genes among different populations of G. hirsutum showed that the domestication process 

of PHY genes could be divided into two stages: domestication and improvement. Furthermore, the gene expression of the 

PHY gene family was analyzed using leaf RNA-sequencing data obtained from wild and cultivar genotypes of G. hirsutum 

under short-day (SD) and long-day (LD) conditions. The results showed that the expression of GhPHYA1Dt and 

GhPHYB1Dt were significantly different between SD and LD conditions. After 14 hours of long-day treatment, the ex-

pression of GhPHYC1At and GHPHYE1At in the cultivar was significantly lower than that in wild species. These results 

lay a foundation for further study on domestication selection and functional mechanisms of Gossypium PHY genes and 

provide a theoretical basis for breeding new early maturing Gossypium varieties and de novo domestication. 
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