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玉米氮胁迫响应NRT基因的鉴定及
ZmNRT2.5的克隆和表达分析
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摘 要：硝酸盐转运蛋白(Nitrate Transporters，NRTs)在植物根系NO3-吸收或转运中发挥重要作用。为探究玉

米NRTs基因在氮素吸收中的功能，从前期转录组数据中鉴定出7个响应氮素处理的差异表达ZmNRTs基因。启动

子顺式作用元件分析表明，这些ZmNRTs基因的启动子均含有多个植物逆境或激素应答元件，推测他们可能与玉米

非生物胁迫应答或植物激素调控氮素吸收相关。从玉米根系中克隆了对氮素处理响应最大的ZmNRT2.5，该基因

CDs全长为1 563 bp，编码520个氨基酸。进化树分析结果表明，ZmNRT2.5与AtNRT2.5同源性最高，含有保守的硝

酸盐转运结构域，二级结构以α-螺旋和无规则卷曲为主，含 11个跨膜结构域。实时荧光定量PCR分析表明，Zm⁃

NRT2.5主要在根、老叶和叶鞘中表达。低氮处理显著诱导ZmNRT2.5在根中的表达，植物激素脱落酸、赤霉素和乙

烯均参与调控ZmNRT2.5的表达。同时，ZmNRT2.5基因的表达受到盐胁迫的显著抑制。
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Abstract: Nitrate transporters(NRTs) play an important role in NO3- uptake or transporters in plant roots. To in⁃

vestigate the function of NRTs gene in maize nitrogen uptake, seven differentially expressed ZmNRTs genes that re⁃
spond to nitrogen treatment were identified from the transcriptome data. Analysis of promoter cis-acting elements in⁃
dicated that the promoters of these ZmNRTs genes contain multiple plant stress or hormones response elements, sug⁃
gesting that these genes might be involved in abiotic stress or plant hormone regulation of nitrogen uptake of maize.
The ZmNRT2.5, which showed the most significant response to nitrogen treatment, was cloned from maize roots. The
ZmNRT2.5 CDs of 1 563 bp in length, encoded a 520 amino acid. Phylogenetic analysis revealed that ZmNRT2.5
had the highest homology with AtNRT2.5, containing a conserved nitrate transport domain, in which the secondary
structure was composed of α -helix and random coils, including 11 transmembrane domains. Real-time quantitative
PCR analysis showed that ZmNRT2.5 was mainly expressed in roots, old leaves, and leaf sheaths. Low nitrogen treat⁃
ment significantly induced the expression of ZmNRT2.5 gene in root, plant hormones abscisic acid, gibberellin and
ethylene regulated the expression of ZmNRT2.5. Concurrently, the expression of ZmNRT2.5 was significantly inhib⁃
ited by salt stress.
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氮(N)是植物生长发育最重要的营养元素之一，

对维持植物生长和代谢起到重要的调控作用。玉米

(Zea mays L.)作为重要的粮饲兼用作物和工业原料，

对维护世界粮食安全具有重要作用。增施氮肥是玉

米高产稳产的重要手段。由于目前对玉米氮素高效
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吸收利用的机制缺少深入研究，长期的氮肥高投入

并没有带来玉米产量的大幅度提升，相伴的是带来

经济效益和生态效益的降低。尽管近年来国家通过

提倡施用缓释肥等多种措施提高了玉米氮肥利用效

率，但与发达国家相比仍存在较大差距。因此，深入

研究玉米氮素高效吸收利用的机制，实现玉米产量

和氮肥高效利用协同提高，对我国农业绿色可持续

发展具有重大而现实的意义。

土壤中的氮素主要以NO3-和NH4+两种形式存

在，但植物吸收利用的主要是NO3-。由于NO3-在土

壤中分布存在较大的空间差异，植物为了适应多变

的土壤环境，当植物遭受氮素胁迫的时候，往往在植

物形态和生理生化特征方面做出响应来更加高效的

吸收土壤中的NO3-，其中生理特征的变化主要包括

氮代谢、光合、次生代谢、植物激素信号变化以及氮

素吸收与转运相关基因表达的改变等[1～3]。当植物

遭受氮胁迫时，一些与氮吸收与转运相关的硝酸盐

转运蛋白基因(NRTs)的表达会显著被诱导上调以促

进根系氮素吸收[4]。

植物根系主要通过硝酸盐转运蛋白 (Nitrate
Transporters，NRTs)吸收土壤中NO3-[5]。高等植物中

主要存在两种NO3-转运系统，高亲和NO3-转运系统

(HATS)和低亲和NO3-转运系统(LATS)，两者分别在

低浓度和高浓度硝酸盐环境下发挥氮吸收转运功

能[6,7]。NRT1家族基因主要在LAST中起主要作用，

而NRT2家族基因是HATS中负责NO3-吸收的主要

转运蛋白。NRT2转运蛋白家族含有典型的跨膜转

运蛋白结构域，属于定位在质膜上的膜蛋白，一般由

500～600个氨基酸组成，且含有较为保守的结构

域 [8,9]。目前，关于NRT2基因的研究与功能验证主

要集中在模式植物中，拟南芥和水稻中多个NRTs基

因的功能已被鉴定[10]。拟南芥NRT2家族一共包含

7 个成员 [11]，而水稻 NRT2 家族中一共有 6 个基

因[12]。AtNRT2.5主要在根中表达，而且已被证明在

外界较低浓度NO3-情况下发挥高亲和硝酸盐吸收功

能。除了在根中起吸收作用外，AtNRT2.5也在地上

部表达，参与硝酸盐从地下部往地上部韧皮部的转

运[13]。除拟南芥外，目前对NRT2.5基因鉴定及功能

验证的研究较少，仅在茶树、大麦、木薯、衣藻等少数

植物中被克隆报道 [14]。目前，玉米中只有 Zm⁃

NRT1.1A和ZmNRT1.1B基因被克隆[15]，ZmNRT2.5基

因还未见报道。

本研究通过分析前期氮素处理转录组数据，鉴

定出 7个差异表达的硝酸盐转运蛋白(NRTs)基因，

对低氮诱导最强的NRT2家族基因ZmNRT2.5进行

克隆、生物信息学分析。通过实时定量PCR技术分

析 ZmNRT2.5基因在不同组织间的表达以及对低

氮、不同植物激素(ABA、GA3和ACC)和不同逆境(Na⁃
Cl、PEG)的应答分析，为今后进一步研究ZmNRT2.5

基因在玉米根系NO3-吸收和转运中的功能提供参考

依据。

1 材料与方法

1.1 试验材料与试剂

本研究使用的玉米材料为B73-329。使用诺唯

赞 RNA 试剂盒 (FastPure Universal Plant Total RNA
Isolatin Kit)和反转录试剂盒 (HiScript Ⅲ RT Super⁃
Mix for qPCR)提取玉米不同部位和不同处理的RNA
并进行反转录；基因克隆用高保真酶KOD-FX酶购

自TOYOBO公司；胶回收试剂盒、通用性DNA纯化

回收试剂盒、大肠杆菌DH5α和菌液鉴定用 2×Taq
PCR MasterMix均购自天根生物科技有限公司；实时

荧光定量PCR试剂盒购自莫纳生物科技有限公司。

1.2 材料培养及处理

挑选大小均匀的玉米种子，用20% H2O2(V/V)消
毒后20 min，用蒸馏水冲洗5遍，将消毒好的玉米种

子均匀播种于石英砂中，深度保持一致。当玉米长

至1心1叶期时，挑选地上部和地下部均生长一致的

幼苗，去掉胚乳后移至盛有 5 L改良 1/2 Hogland营

养液的塑料盒中进行缓苗培养，3 d后进行低氮(LN，

0.05 mmol/L NO3- )和正常氮 (NN，2 mmol/L NO3- )处
理，分别在12、60、108 h取根系组织为样本进行转录

组测序[16]。营养液具体配方参考文献[16]。半营养

液缓苗3 d后，在正常氮处理的玉米幼苗中分别加入

10 μmol/L 赤霉素 (GA3)、10 μmol/L 乙烯合成前体

1-氨基环丙烷-1-羧酸(1-aminocyclopropane-1-car⁃
boxylic acid，ACC)、50 μmol/L 脱 落 酸 (ABA)、
150 mmol/L NaCl和 20%PEG-6000。在不同处理 0、
3、6、9、12、24 h后分别取根部和叶片组织为样本，每

组处理均为3次生物学重复。

试验在山东省农业科学院作物研究所光照培养

室进行，培养温度为 26℃/22℃，光照时间为 16 h，湿
度控制在大约60%。

1.3 ZmNRTs基因的筛选

将 P-adjust value<0.05且 |log2FC|≥1的 ZmNRTs

基因定为差异表达基因，筛选 3个时间点响应氮胁

迫的 ZmNRTs基因。将筛选出来的差异基因利用

TBtools进行作图。

1.4 ZmNRTs基因上游顺式作用元件分析

将差异表达的ZmNRTs基因的V4版本基因号



输入到 Ensemble Plant(http://plants.ensembl.org)在线

软件中批量提取差异表达的ZmNRTs基因起始密码

子上游 2 kb序列作为基因的启动子，并利用 Plant⁃
Care软件对启动子进行顺式作用元件分析，得到的

结果在GSGS2.0(http://gsds.cbi.pku.edu.cn/)中进行可

视化作图。

1.5 ZmNRT2.5基因克隆及载体构建

利用 MaizeGDB 数据库查找 ZmNRT2.5 基因

CDS 序列去设计全长引物，引物序列如下：Zm⁃

NRT2.5- F：ATACACCAAATCGACTCTAGAATGGC⁃
GGAGGGGGAGTTCAA；ZmNRT2.5- R：CATGGTA-
CCGGATCCACTAGTCACGTCGGCCGGCGAGGACT；
以正常氮处理的玉米根系RNA反转录合成的 cDNA
为模板，用KOD-FX高保真酶进行PCR扩增。扩增

后的 PCR产物上样于 1%的琼脂糖凝胶中进行电

泳，将目的条带切胶回收。利用诺唯赞的无缝克隆

试剂盒将纯化后的产物与PCAMBIA1300-GFP载体

连接后转化DH5α，菌液涂布于含有卡那霉素的LB
固体培养基上。挑取单克隆，摇菌后用 PCAM⁃
BIA1300-GFP通用引物进行 PCR鉴定，引物序列：

1300- F:ACAGCAAGAACGGAATGC；1300- R:GTG⁃
GTGCAGATGAACTTCAG，测序由青岛擎科生物科

技有限公司完成。

1.6 ZmNRT2.5基因的生物信息学分析

利 用 在 线 分 析 软 件 ExPASy、TMHMM、Net⁃
Phos3.1和NCBI CDS进行编码蛋白的二级结构、跨

膜结构、磷酸化和保守结构域分析。从TAIR软件中

下载所有的拟南芥 NRT2s基因氨基酸序列，使用

MEGA5.0 软件的 Clustal W 比对 ZmNRT2.5 与 At⁃
NRT2s家族 7个基因的氨基酸序列，采用邻接法构

建系统发育树。

1.7 实时荧光定量PCR(qRT-PCR)
利用NCBI网站中的Primer-Blast在线软件设计

用于检测基因ZmNRT2.5表达量的特异性引物，以

玉米泛素连接酶基因ZmUBQ(ubiquitin C)基因作为

内参 [17]，所需引物：ZmNRT2.5-F-qRT：TACAAGAC⁃
GGAGACGGGGAT；ZmNRT2.5- R- qRT：GCGGT⁃
GTTGAAACCCTTGTC； ZmUBQ- F： CTGGT⁃
GCCCTCTCTCCATATGG；ZmUBQ - R：CAACACT⁃
GACACGACTCATGACA。提取正常氮处理下玉米

根、茎、老叶、新叶不同组织部位以及盐胁迫处理，

PEG处理以及不同植物激素处理(脱落酸、乙烯和赤

霉素)的RNA并反转录成 cDNA。定量使用的是莫

纳生物科技有限公司的SYBR green qPCRMix 试剂，

使用罗氏480荧光定量PCR仪器对基因进行表达量

检测，每个样品进行3次重复。反应程序为，95℃预

变性30 s；95℃变性10 s，60℃退火10 s，共进行40个
循环；72℃延伸 30 s。运用 2−ΔΔCt方法计算基因相对

表达量[18]。

1.8 数据分析

实验数据利用Microsof Excel 2010进行录入和

绘制图表。用SAS9.0(SAS Institute Ltd.，USA)进行显

著性统计分析。差异显著性利用 Fisher's LSD(P<
0.05)进行检验。

2 结果与分析

2.1 玉米氮响应NRTs基因的筛选

通过对LN处理不同时间点的玉米根部转录组

数据[15]结果分析表明，与NN处理相比，LN处理 12、
60、108 h 后有 7 个 NRTs 基因的表达均达显著变

化 。 LN 处 理 显 著 诱 导 Zm00001d044529、

Zm00001d054057、 Zm00001d011679 和

Zm00001d003287基因的表达，Zm00001d029932和

Zm00001d014976基因在LN处理3个时间点均表现

显著下调趋势，Zm00001d054060基因在LN处理后

表现先上调后下降趋势(图1)。

2.2 ZmNRTs基因顺式作用元件分析

将 7个响应氮胁迫的玉米NRTs基因号输入到

EnsemblPlants中，批量提取7个NRTs基因起始密码

子 ATG上游 2 kb的启动子序列。利用 PlantCARE
软件对 7个NRTs基因启动子进行顺式作用元件分

析发现，这些基因的启动子中包含多个与非生物胁

图1 LN处理不同时间点根系差异表达ZmNRTs基因

Fig.1 The DEGs of ZmNRTs in roots after LN treatment
at different time points
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迫相关的顺式作用元件和植物激素响应元件。胁迫

响应元件包括干旱响应元件(MYB和MBS)；植物激

素响应元件包括脱落酸响应顺式作用元件ABRE、

赤霉素响应元件GARE、乙烯响应元件ERE、茉莉酸

甲酯响应元件TGACG-motif和水杨酸响应元件TCA
(图2)。

注：ABRE为脱落酸响应元件；ERE为乙烯响应元件；GARE-motif为赤霉素应答元件；HD-zip为HD-zip结合元件；MBS为参与干旱诱导的MYB
结合位点；MYB为MYB结合位点；Myb为Myb结合位点；TGA-element为水杨酸响应元件；TGACG-motif为茉莉酸甲酯响应元件。

Note: ABRE, abscisic acid responsive element; ERE, ethylene responsive element; GARE-motif, gibberellin-responsive element; HD-zip, HD-zip bind⁃
ing element; MBS, MYB binding site involved in drought-inducibility; Myb, Myb binding site; TCA-element, salicylic acid -responsive element;
TGACG-motif, methyl jasomonate responsive element.

图2 玉米氮响应NRTs基因启动子顺式作用元件分析

Fig.2 The analysis of the predicted cis-elements in the promoter regions of the nitrogen responsive maize NRT genes

2.3 ZmNRT2.5基因的克隆和生物信息学分析

本 研 究 对 LN 处 理 上 调 幅 度 最 大 的 基 因

Zm00001d011679(ZmNRT2.5)进行克隆与分析。从

MaizeGDB中获取 ZmNRT2.5基因序列后设计全长

引物，通过PCR扩增获得长度为1 563 bp的片段(图
3)，将 PCR 产 物 连 接 到 植 物 表 达 载 体 PCAM⁃
BIA1300-GFP上后转化大肠杆菌，挑取单克隆测

序，测序结果经DNAMAN比对发现，B73-329中的

ZmNRT2.5基因序列与MaizeGDB中B73的参考基因

组序列完全一致。

通过对ZmNRT2.5编码的蛋白进行保守结构域

分析发现，其编码的第26～493氨基酸为PLN00028
(Nitrate transmembrane transporter)保守结构域(图4)，

图3 玉米低氮胁迫响应ZmNRT2.5基因的克隆

Fig.3 Cloning of the LN responsive maize ZmNRT2.5 gene

图4 ZmNRT2.5蛋白保守结构域分析(A)、蛋白二级结构预测(B)、磷酸化位点预测(C)及蛋白跨膜结构域预测(D)

Fig.4 Conservative domain prediction of ZmNRT2.5(A); Secondary structure prediction(B);
Phosphate site prediction(C); The transmembrane domains prediction(D)



2.4 ZmNRT2.5基因对氮素处理的响应

为验证ZmNRT2.5基因对氮素的响应，重新对

玉米幼苗进行不同时间点的LN胁迫处理，分别取地

下部和地上部样品提RNA进行ZmNRT2.5表达量验

证。结果表明，LN处理 24 h内，根系中 ZmNRT2.5

基因表达迅速被诱导(图 6)，6 h的诱导倍数最高。

与根系中的表达不同，LN 处理后，叶片中 Zm⁃

NRT2.5基因的表达变化不大。

图5 玉米NRT2.5基因与拟南芥NRT2s基因家族的亲缘关系

Fig.5 Genetic relationship between maize NRT2.5 gene and Arabidopsis NRT2s gene family

ZmNRT2.5编码的蛋白分子质量为 55.78 KD, 理论

等电点为8.94。蛋白质二级结构预测结果表明，Zm⁃
NRT2.5 蛋白主要由 α-螺旋 (42.5%)、无规则卷曲

(33.08%)、延伸链 (18.85%)和 β-折叠 (5.58%)构成。

磷酸化位点预测分析发现，ZmNRT2.5蛋白共有 49
个磷酸化位点，其中，Tyr3个、Ser29个、Thr17个。对

其编码的蛋白进行跨膜预测结果显示，该蛋白含有

11个跨膜结构域，推测为膜定位蛋白。

拟南芥NRT2s家族一共包含7个成员，从TAIR
数据库中下载 7 个成员的氨基酸序列后利用

MEGA5软件绘制系统进化树，从图 5结果可以看

出，ZmNRT2.5与AtNRT2.5亲缘关系最近。

注：误差线代表3次生物学重复间的标准差，不同小写字母代表差异显著(P<0.05)。下图同。

Note: The error bars represent the mean ± SD of three biological replicates, different lowercase letters indicate significant difference(P<0.05).
The same below.

图6 LN处理后ZmNRT2.5基因地下部(A)和地上部(B)的相对表达量

Fig.6 Relative expression of ZmNRT2.5 in root(A) and shoot(B) after LN treatment
2.5 ZmNRT2.5基因组织表达分析及对不同激素

和逆境胁迫处理的响应

利用 RT-qPCR检测 ZmNRT2.5基因在玉米幼

苗不同部位的表达模式。图7结果显示，ZmNRT2.5

基因在玉米根、茎、新叶、老叶和叶鞘中均有不同程

度的表达，其中，在根、老叶和叶鞘中的表达量最高，

而在茎和新叶中表达量较低。

进一步分析不同植物激素脱落酸(ABA)、赤霉

素(GA3)和乙烯(合成前体ACC)处理对玉米幼苗根中

和叶片中GmNRT2.5基因表达的影响。结果表明，

在ABA处理 3、6、9、12、24 h后ZmNRT2.5基因的表

达在根中和叶片中均显著下降，与叶片相比，ABA
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处理不同时间点对根中ZmNRT2.5抑制程度较大(图
8 )。与ABA处理相反，GA3处理诱导根中和叶片中

ZmNRT2.5基因的表达，与叶片相比，GA3处理对根

中ZmNRT2.5诱导倍数大于叶片。与ABA和GA3处

理均不同的是，乙烯合成前体(ACC)处理可以显著诱

导根中ZmNRT2.5基因的表达，但抑制叶片中其表

达。这些结果表明，ZmNRT2.5对脱落酸、赤霉素和

乙烯均有响应，植物激素参与调控玉米根系对氮素

的吸收可能与ZmNRT2.5有关。

ZmNRT2.5 基因的表达受到盐、旱胁迫的调

控。在 150 mmol/L处理不同时间点后，无论地上部

叶片还是地下部根系，ZmNRT2.5表达量均显著降

低，除了处理 12 h外，其他时间点下降倍数均较大

(图 9 )。与NaCl胁迫处理不同，在 20%PEG6000胁

迫处理不同时间点后，叶片中ZmNRT2.5的表达均

受到显著抑制，而根中ZmNRT2.5的表达在处理 6 h
和9 h后处于诱导上调状态，而在3 h和12 h表达受

到显著抑制。

图7 ZmNRT2.5基因的表达分析

Fig.7 Expression analysis of GmZmNRT2.5

注：地上部和地下部单独分析显著性差异。下图同。

Note: The significant difference between root and shoot were analyzed separately. The same below.
图8 ABA(A)、GA3(B)和ACC(C)处理后ZmNRT2.5基因地下部和地上部的相对表达量

Fig.8 Relative expression of ZmNRT2.5 in root and shoot after ABA(A), GA3(B) and ACC(B) treatments

图9 NaCl(A)和PEG(B)处理后ZmNRT2.5基因地下部和地上部的相对表达量

Fig.9 Relative expression of ZmNRT2.5 in root and shoot after NaCl(A) and PEG(B) treatments

3 结论与讨论

硝酸盐转运蛋白(NRTs)在植物氮素吸收与转运

中发挥重要作用。本研究通过对LN处理不同时间

点的玉米根系转录组进行分析，筛选出 7个响应氮

胁迫处理的差异表达NRTs基因，其中，LN处理抑制

NRT1 家族 ZmNRT1.1B和 NRT2 家族 ZmNRT2.3基

因的表达。目前研究结果表明，与拟南芥NRT1.1只



有低亲和硝酸盐转运功能不同 [19]，ZmNRT1.1b具有

双亲和硝酸盐转运功能[15]，因此推测，玉米中的Zm⁃
NRT1s和 ZmNRT2s家族个别基因与拟南芥的功能

可能不完全相同。通过对 7个ZmNRTs基因的启动

子分析发现，所有基因启动子上均含有多个植物激

素或逆境胁迫应答元件。已有研究报道，植物激素

在调控作物氮素高效利用中具有重要的作用 [20，21]。

本研究筛选出来的 7个ZmNRTs基因中均至少含有

1种植物激素调控位点，因此推测这些ZmNRTs基因

在植物激素调控玉米氮素吸收中也发挥重要作用。

本研究克隆到受 LN诱导上调最大的基因Zm⁃

NRT2.5，进化树分析表明，ZmNRT2.5与AtNRT2.5同

源性最高，且 AtNRT2.5基因的功能已研究，确保克

隆得到的为玉米NRT2.5基因。生物信息学分析表

明，ZmNRT2.5含有典型的硝酸盐转运蛋白保守结

构域，且含有多个磷酸化位点。跨膜结构预测结果

表明，ZmNRT2.5蛋白包含 11个跨膜区，符合NRT2
家族蛋白的跨膜结构特征，推测定位在细胞膜上，执

行硝酸盐吸收或转运功能。AtNRT2.5在外界硝酸

盐浓度较低的情况下发挥作用，其在根和茎中的表

达均受LN显著诱导。本研究结果与拟南芥和茶树

相同，LN处理显著诱导根中ZmNRT2.5的表达，这

些研究结果表明，NRT2.5基因的功能可能较为保

守。ZmNRT2.5基因在不同组织中存在表达差异，

主要在根中、老叶和叶鞘中表达。AtNRT2.5主要在

主根和侧根的根毛区表达[13]，茶树NRT2.5主要在根

中和成熟叶中表达 [22]，MhNRT2.5主要在叶片中表

达[23]。这些研究结果表明，不同物种中NRT2.5的组

织表达存在差异，ZmNRT2.5主要在根、老叶和叶鞘

中表达，推测其不仅参与低氮环境下根系硝酸盐吸

收功能，而同时又参与硝酸盐从根中往地上部转运

后的再分配功能。

近年来研究表明，植物激素信号可以通过调控

NRTs表达影响植物根系氮素吸收。如赤霉素通过

调控 OsNRT2.3、OsNRT1.1B和 ZmNRT2.1的表达影

响水稻和玉米根系氮素吸收；乙烯信号通过调控

BnNRT2.1和AtNRT1.5基因的表达影响油菜氮素吸

收及拟南芥氮素转运[24，25]。但目前关于植物激素是

否可以调控NRT2.5基因的表达在不同作物中均未

见报道。本研究通过分析ZmNRT2.5基因启动子发

现，其包含植物激素乙烯(ERE)、赤霉素(GARE)和脱

落酸(ABRE)应答元件，推测其响应乙烯、赤霉素和

脱落酸处理。实时荧光定量PCR结果表明，该基因

的表达在脱落酸、赤霉素和乙烯处理后不同时间发

生显著变化，说明该基因受到激素的调控，可能参与

了赤霉素、ABA和乙烯信号转导途径。因此，Zm⁃

NRT2.5基因可能同水稻NRTs基因一样，通过植物

激素信号参与调控根系硝酸盐的吸收。

目前对NRTs在不同作物中的研究主要集中在

硝酸盐吸收与转运方面，很少对其相应盐胁迫和干

旱胁迫进行研究。本研究通过分析ZmNRT2.5启动

子发现，除了植物激素响应元件外，其还含有多个干

旱响应元件(MBS和MYB)，推测ZmNRT2.5可能同样

响应干旱和盐胁迫处理。通过实验验证发现，无论

是地上部还是地下部，盐胁迫处理不同时间点后

ZmNRT2.5的表达量显著下调。与盐胁迫处理不

同，干旱处理对根中和叶片中ZmNRT2.5基因的调

控存在差异。最新研究表明，盐处理可以调控不同

枸橘NRTs基因的表达 [26]，而且，盐处理可以通过抑

制花生和盐地碱蓬根系硝酸盐的吸收 [27，28]。因此，

盐胁迫和干旱等逆境胁迫处理造成玉米减产的原因

可能与抑制ZmNRT2.5基因的表达，从而抑制根系

硝酸盐的吸收有关[29]。

本研究通过转录组测序筛选到7个响应氮素调

控的ZmNRTs基因，为今后研究玉米NRTs基因在氮

素吸收及逆境胁迫响应过程中的功能提供了资源。

同时，ZmNRT2.5的克隆、生物信息学分析和激素应

答分析为下一步研究其功能提供理论基础。
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