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摘 要：玉米 ZmNRT1.1B基因编码的硝酸盐转运蛋白，在根部硝酸盐的吸收及转运中发挥着重要作用。分析 ZmNRT1.1B
基因遗传多样性，对于深入理解 ZmNRT1.1B生物功能，探索开发氮肥高效利用分子标记具有重要意义。本研究通过数据

库发掘和编码区测序等方法对 507份关联分析遗传群体和 60份玉米自交系的 ZmNRT1.1B基因编码区进行多态性分析，

研究结果表明，ZmNRT1.1B基因大部分突变发生在 5´-UTR区域和内含子区域，编码区高度保守。在 1 788 bp的编码序列

中，仅仅发现了有 29个 SNP位点和 1个 InDel位点；29个 SNP位点中包含 23个同义突变和 6个非同义突变。根据编码区

序列变异情况可将 60份玉米自交系材料划分为 20个单倍型，根据 29个 SNP位点中的 6个非同义突变和 1个 InDel位点，

又将编码区的核苷酸序列翻译成氨基酸序列划分成 8个单倍型。同源建模结果表明，在氨基酸序列 Asp286Ala的突变和

第 292位的Ala的插入，均导致蛋白质折叠发生改变，进而改变了蛋白质的结构。
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Abstract：Nitrate transport protein, ZmNRT1.1B, plays an important role in nitrate absorption and transport in
maize root. The sequence polymorphism of ZmNRT1.1B is a key for understanding the biological function of Zm⁃
NRT1.1B and developing molecular markers for efficient utilization of nitrogen fertilizer. In this study, database min⁃
ing and coding regions sequencing were used to analyze the polymorphisms of ZmNRT1.1B coding regions in 507 in⁃
bred lines from an association analysis genetic population and 60 maize inbred lines. The results showed that most
of the mutant sites were identified in the 5´-UTR regions and intron regions of ZmNRT1.1B. The coding region of
ZmNRT1.1B was highly conserved. Only 29 SNP sites and 1 InDel site were found in the coding sequence of 1,788
bp, of which 23 synonymous mutations and 6 non-synonymous mutations were found. According to the sequence
variation of the coding regions or the amino acid sequences translated from the coding regions with non-synonymous
mutations and the InDel site, 60 maize inbred lines were divided into 20 haplotypes or 8 haplotypes, respectively.
The homologous modeling results showed that the mutation of Asp286Ala in amino acid sequence and the insertion
of Ala at 292 could lead to the change of protein folding and change the structure of the protein.
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氮素（N）是植物三大重要营养元素之一，在

植物生长发育中发挥重要的作用 [1-2]。土壤中存

在无机氮（铵态氮和硝态氮等）和有机氮（尿素和

氨基酸等）等多种形态氮源，其中硝态氮是最易

被植物吸收的氮素 [3]。硝酸盐转运蛋白对于 NO3-
的吸收和分配至关重要，植物根系从土壤吸收

NO3-、植物体内 NO3-的贮藏运输和 NO3-从老叶到

新叶的再分配都需要硝酸盐转运蛋白来执行。目

前已经鉴定 NO3-转运蛋白家族有 4个，分别是硝

酸盐转运体 1（NRT1）、硝酸盐转运体 2（NRT2）、
氯离子通道蛋白（CLC）、慢阴离子通道相关同系

物（SLAC/SLAH）。NRT1家族主要由低亲和力硝

酸盐转运蛋白构成，NRT2家族主要由高亲和力硝

酸盐转运蛋白构成，CLC和 SLAC/SLAH家族的成

员主要促进硝酸盐在植物内部的运输。

拟南芥 AtNRT1.1（AtNPF6.3或 CHL1）是植物

中第一个被鉴定的低亲和力硝酸盐转运蛋白 [4]。

AtNRT1.1属于 NPF家族成员，不仅参与从根部吸

收硝酸盐，还在根部向地上部分转运硝酸盐中发

挥重要作用 [5-6]。拟南芥目前已经报道 53个 NRT1
家族成员。AtNRT1.1具有双亲活性，通过改变磷

酸化来使 AtNRT1.1活性低亲和力到高亲和力的

转换 [7]；AtNRT1.2除了是一种低亲和力硝酸盐转

运蛋白外，还能运输脱落酸（ABA）[8]；AtNRT1.4主
要负责在叶柄中储存 NO3-[9]；AtNRT1.5参与将 NO3-
装载到木质部中 [10]；AtNRT1.6主要负责将 NO3-向
胚的运输 [11]；AtNRT1.7 则是促进老叶中过量的

NO3-向幼叶再分配 [12]；AtNRT1.8在木质部薄壁细

胞中表达，参与逆境胁迫反应 [13]；AtNRT1.11和 At⁃

NRT1.12参与 NO3-从成熟叶片到幼嫩组织的再分

配 [14]。Hu等 [15]首次在水稻中证实NRT基因家族具

有重要的育种价值，过表达 OsNRT1.1B基因显著

提高水稻分蘖数 4.8%~16.0%，有效穗数 3.6%~
11.8%，单株产量 30.3%~33.4%。Fan等 [16]发现，过

表达 OsNRT1.1B基因不仅改变水稻产量构成因

素，还显著提高水稻的 N转运能力。Wang等 [17]研

究证实过量表达 OsNRT1.1A促进水稻氮素的吸收

利用效率。

玉米是重要的粮食作物，增施氮肥可以有效

促进玉米增产。然而玉米的氮肥利用率较低，仅

有 30%左右 [18]，如何有效提高玉米氮肥利用效率

一直是玉米育种研究中重要的科研课题。2017
年Wen等 [19]首次报道 ZmNRT1.1具有体外硝酸盐

吸收功能。本课题组开展的养分高效利用转基因

玉米新品种培育研究中，证实 ZmNRT1.1B基因具

有重要的商业化育种价值（数据未公开），但详细

调控机制仍然未知。本研究通过数据库发掘、编

码区测序等研究方法，开展玉米自交系群体 Zm⁃
NRT1.1B基因多态性分析，探寻玉米自然群体中

ZmNRT1.1B基因变异，为深入探索 ZmNRT1.1B在
自然群体中的生物学功能，开发功能性分子标

记，创制氮高效玉米新品种提供理论基础。

1 材料与方法

1.1 试验材料

本研究选取我国具有广泛代表性的 60份玉

米自交系，详见表 1。
表 1 供试玉米自交系系谱

序号

1
2
3
4
5
6
7
8
9
10
11
12
13
14
15

品系

B73
8902
Dan340
HuangC
Dan9046
Shen137
K22
K10
835b
Si273

7884-4Ht
H21
LK11
Mo17
HYS

来源

BSSS
Ye107×81162

Lv9×Wide Pod Corn
（HuangXiao162×Zi330/O2）×Tuxpenno

Shen5003×Tie7922
American Hybrid 6JK611

K11×Ye478
（Chang3×Shen5003）×Chang3

U8112×Ye515
American Hybrid
78-6×H84

HuangZaoSi×H84
Mo17×Zi330
187-2×C103

（HuangZaoSi×YeJiHong）×HuangZaoSi

序号

31
32
33
34
35
36
37
38
39
40
41
42
43
44
45

品系

TY6
B113
R08

Ye52106
Xun971
DE.EX
Yu374
DH29
Zhong69
Zheng32
By804
SC55
JING24
PH6WC
HB

来源

TY30331-2-5-1-2-3-2
BS11（FR）C9

American Hybrid P78641
（Ye1075×Ye106）×AiJin525

Landrace
The University of Illinois，USA

Synthetic
American Hybrid P78599
American Hybrid P78599
American Single-cross 3382

BHO*
The University of Illinois，USA

Unknown
Unknown

Huojiabaimaya
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1.2 DNA提取

对 60份自交系在 5叶期取新鲜叶尖 5 cm处

叶片材料，采用液氮研磨法预处理样品，CTAB法
提取基因组 DNA[20]，1%琼脂糖凝胶电泳检测 DNA
的完整性，Nano Drop2000c微量分光光度计测定

DNA样品的浓度和质量，置于-20℃冰箱储存备用。

1.3 PCR扩增及DNA测序

根据 MaizeGDB（http：//www. maizegdb. org/）上
已经公开的 B73 v4序列进行引物设计，PCR扩增

片段共 2段，分别是第一外显子到第三外显子之

间约 1 400 bp和第四外显子约 1 300 bp。其中，扩

增第一外显子到第三外显子之间的引物为 F1：
5´-GCAGCAGCAAGCATCGTTC-3´，R1：5´-CTGCA
TTCCTTGCTGTGGG-3´；扩增第四外显子的引物为

F2：5´-GTTCCTGGACCACGCG-3´，R2：5´-TTTAG

CCTTTGAATACTTGGCAT-3´，具体位置如图 1 所
示。 PCR 扩增总反应体系为 50 µL，2×Taq Plus
Master Mix（南京诺唯赞生物科技股份有限公司

25 µL，上下游引物（10 µmol/L）各 0.5 µL，DNA模
板（100 ng/µL）1 µL，ddH2O 23 µL。PCR反应程序

为 95 ℃预变性 5 min，95 ℃变性 30 s，58 ℃退火 30
s，72 ℃延伸 90 s，35个循环；最后 72 ℃延伸 10
min，4 ℃保存。PCR产物经由 1%琼脂糖凝胶电

泳检测，切取目的片段扩增条带，并使用 FastPure
Gel DNA Extraction Mini Kit（南京诺唯赞生物科技

股份有限公司）试剂盒进行胶回收和纯化。胶回

收产物利用 pEASY-Blunt Zero Cloning Kit（北京全

式金生物技术有限公司）进行连接转化，挑取阳

性单菌落，送至（库美生物科技有限公司）测序。

续表 1

序号

16
17
18
19
20
21
22
23
24
25
26
27
28
29
30

品系

Yu87-1
Mo113
TY10
BT1
Qi319
Gy237
Yan414
Sy999
W138
CF3

Dong237
Gy462
Zong3
M165
ZZ01

来源

American Hybrid
Unknown

TY30331-2-8-1-1-3-2
8085×Thai Hybrid

American Hybrid P78599
AIHO

HuangZaoSi
Syn.D.O
Unknown
Unknown
Synthetic
AIHO
Synthetic
Unknown

American Hybrid P78641

序号

46
47
48
49
50
51
52
53
54
55
56
57
58
59
60

品系

shen5003
Ji63

LX9801
XI502
4F1
Ji853
TY4
8723
PH09B
D34
F8276
P014
YFH
KX

KWS49

来源

American Single-cross 3147
（127-32×Tie84）×（Wei24xWei20）

Xi502×H21
Dan340×HuangZaoSi

Improved from Mo17 by radiation
（HuangZaoSi×Zi330）×Zi330
TY30331-2-4-2-2-2-2

Unknown
Unknown
Unknown
Unknown
Unknown
Unknown
Unknown
Unknown

F1：扩增第一外显子到第三外显子之间序列上游引物；R1：扩增第一外显子到第三外显子之间序列下游引物；F2：扩增第四外显子上

游引物；R2：扩增第四外显子下游引物

图 1 引物位置

1.4 生物信息学分析

利用 ZEAMAP（http：//www. ZEAMAP. com）上

Variations板块 [20]中 SNP和 InDel两个选项对玉米

ZmNRT1.1B基因在 507份自交系群体中进行多态

性分析，获得对应的 SNP 和 InDel 结果。通过

PlantCARE（http：//bioinformatics. psb. ugent. be/webt⁃

ools/plantcare/html/）查找启动子元件，分析启动子

上的突变位点对启动子动能元件的影响。

利用 NCBI BLASTn 功能，对测序获得 Zm⁃
NRT1.1B基因序列进行比对分析，去除内含子，获

得 60份玉米自交系的 4个外显子序列，拼接外显

子产生完整的 CDS编码区序列。通过 BioEdit软
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件 [21]中的 Clustal W模块 [22]进行比对，分析位点变

异。序列分析采用 DNAsp软件进行 [23]，利用 π和
θ计算 ZmNRT1.1B基因 CDS序列的核苷酸多态

性；采用 Tajima´s D[24]对玉米 ZmNRT1.1B基因 CDS
序列进行中性测验。

1.5 蛋白质建模

将分析单倍型得到的不同的玉米 ZmNRT1.1B
蛋白质氨基酸序列输入 SWISS-MODEL（https：//
swissmodel.expasy.org/）中，对其进行建模并比较一

些突变点的结构域的变化 [25-29]。

2 结果与分析

2.1 玉米 ZmNRT1.1B基因序列多样性分析

ZEAMAP上已公开的 507份群体自交系的重

测序结果分析表明，玉米 ZmNRT1.1B基因仅在

5´-UTR、内含子和 3´-UTR中存在 SNP位点和 In⁃
Del位点（表 2），编码区（CDS）较为保守。根据多

态形式可将 5´-UTR分为 2个单倍型，3´-UTR分为

4个单倍型。

表 2 玉米 ZmNRT1.1B基因的多态性位点

染色体

1
1
1
1
1
1

位点

94941009
94942732
94942931
94943481
94944943
94944945

突变类型

SNP
InDel
SNP
InDel
InDel
SNP

多态形式

T/C
A/AGT
A/G
AC/A

AGGGGG/AGGG
G/A

位置

5´-UTR
intern
intern
intern
3´-UTR
3´-UTR

由表 3可知，玉米 ZmNRT1.1B基因的 5´-UTR
区的 74 位点处有一个 T/C 的 SNP 位点。 Plant⁃
CARE（http：//bioinformatics. psb. ugent. be/webtools/
plantcare/html/）上对该区域启动子元件分析结果表

明该位点处存在一个未定义的motif序列，在生物

体中起到一个短效作用（short function）。该位点

的突变可能会导致玉米 ZmNRT1.1B基因在不同

自交系中表达量改变，表明 ZmNRT1.1B可能通过

非编码调控区域变异，影响表达水平的微调，进

而影响玉米硝酸盐转运能力。

2.2 ZmNRT1.1B基因编码区测序与基因型分型

为进一步验证玉米自然群体中 ZmNRT1.1B基
因的编码区域序列是否保守，本研究根据

MaizeGDB上公开的 B73 v4序列设计外显子扩增

引物，对 60份玉米自交系进行 PCR扩增，测序获得

全部 60份玉米自交系 1 788 bp的完整ZmNRT1.1B
基因的编码区域序列。结果表明，60个玉米自交系中

共计鉴定出 29个 SNP位点和 1个 InDel位点（表 4）。

表 3 5'-UTR区启动子元件

作用元件

DRE core

ABRE

STRE
CAAT-box
Undefinition
Unnamed 4
Unnamed 4
注：“+”为 DNA的正链，“-”为 DNA的负链，选取 5´-UTR区第

一个碱基 G（起始密码子 ATG上游 149 bp处）作为分析起

始原点

序列

GCCGAC

CGCACGTGTC

AGGGG
CAAT

motif sequence
CTCC
CTCC

位点

+32

-133

-54
-109
+74
-86
+97

功能

cis-acting element involved
in the abscisic acid respon⁃

siveness

short function

表 4 玉米 ZmNRT1.1B基因CDS序列的多态性位点

位点

75
78
96
120
246
249
303
327
399
462
729
857

865-867
870
1140
1239
1327
1355
1368
1376
1383
1392
1488
1584
1620
1638
1701
1707
1761
1773
注：氨基酸变异中 n指氨基酸同义突变

多态类型

T/C
T/C
T/C
A/C
C/G
T/C
T/C
T/C
C/T
G/A
C/A
A/C

del/GCG
C/G
C/G
G/C
G/A
G/A
G/A
G/C
G/C
C/T
C/T
C/A
C/T
G/C
C/T
C/T
C/A
T/G

频率

83.3/16.7
63.3/36.7
98.3/1.7
81.7/18.3
80/20
63.3/36.7
98.3/1.7
90/10
51.6/48.3
70/30
76.7/23.3
93.3/6.7
96.7/3.3
98.3/1.7
95/5
60/40
95/5
93.3/6.7
95/5
90/10
78.3/21.7
91.7/8.3
91.7/8.3
88.3/11.7
98.3/1.6
73.3/26.7
88.3/11.7
88.3/11.7
81.7/18.33
88.3/11.7

密码子变化

CCT/CCC
GCT/GCC
GGT/GGC
ATA/ATC
GGC/GGG
GCT/GCC
CGT/CGC
ACT/ACC
TGC/TGT
CTG/CTA
GGC/GGA
GAC/GCC
del/GCG
GCC/GCG
GCC/GCG
CTG/CTC
GGC/AGC
CGC/CAC
GTG/GTA
GGC/GCC
GGG/GGC
CTC/CTT
CCC/CCT
GTC/GTA
GAC/GAT
AGG/AGC
CGC/TGC
GCC/GCT
GCC/GCA
TCT/TCG

氨基酸变异

n（P/P）
n（A/A）
n（G/G）
n（I/I）
n（G/G）
n（A/A）
n（R/R）
n（T/T）
n（C/C）
n（L/L）
n（G/G）
D/A
del/A
n（A/A）
n（A/A）
n（L/L）
G/S
R/H
n（L/L）
G/A
n（G/G）
n（L/L）
n（P/P）
n（V/V）
n（D/D）
R/S
R/C

n（A/A）
n（A/A）
n（S/S）
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2.3 玉米 ZmNRT1.1B基因的单倍型

本研究所获得的玉米 ZmNRT1.1B基因的 CDS
序列中包含 29个 SNP和 1个 Indel，这些变异位点

将该基因 CDS序列划分成 20种单倍型（表 6）。其

中 CHap6和 CHap14两种单倍型分布在 11个自交

系，所占频率最高；CHap2和 CHap4两种单倍型分

布在 5个自交系中，携带这 4种单倍型的自交系

占了总供试材料的一半；此外还有 6种稀有单倍

型，仅分布在 1个自交系中。此外，JING24（43）、

PH6WC（44）、8723（53）、PH09B（54）、D34（55）、
F8276（56）、P014（57）、YFH（58）、KX（59）和

KWS49（60）不 存 在 于 公 共 数 据 库 中 。 其 中

PH6WC和 F8276这两个自交系不同于公共数据

库中自交系的单倍型，分别作为 CHap17和 CHap20
两个稀有单倍型存在（表 6），具体单倍型位点差

异比对如图 2所示。

2.4 玉米 ZmNRT1.1B基因不同单倍型编码蛋白

结构功能域分析

研究发现，ZmNRT1.1B 编码区产生的 29 个
SNP中，有 23个为同义突变位点，其余的 6个为非

同义突变位点，等位基因频率均大于 0.05。Zm⁃
NRT1.1B编码区还存在 1个 InDel位点，产生 6个
氨基酸位点的改变和 1个氨基酸的插入。将鉴定

的全部 ZmNRT1.1B编码核苷酸序列翻译成氨基

酸序列，序列比对结果表明共计产生了 8种不同

的 ZmNRT1.1B氨基酸序列（表 6）。单倍型 CHap1、
CHap2、CHap4、CHap5、CHap6、CHap8、CHap10、CHap14
和 CHap20编码同一种类型的 ZmNRT1.1B氨基酸序

列，有 41个玉米自交系属于该类型，所占频率最

高。 aHap6和 aHap两种单倍型为稀有 ZmNRT1.1B
氨基酸序列，仅存在 1个自交系中（表 6）。

根据不同单倍型编码氨基酸序列，以 B73的
氨基酸序列为对照（aHap1），可以看出除 aHap3外，

在 29个 SNP位点中仅有 6个 SNP改变了编码的氨基

酸，其他23个SNP均为同义突变。

为 检 验 该 基 因 CDS 序 列 在 供 试 群 体 中

是否偏离中性进化，本研究对 CDS 序列进行

了 Tajima´s D 测 验 ，结 果 发 现 CDS 序 列 的 估

计值没有达到显著水平（表 5），表明在供试

的玉米群体中，ZmNRT1.1B 基因没有经历明

显的人工选择。

表 5 玉米 ZmNRT1.1B基因的CDS序列变异参数

序列长度

（bp）
1 788

注：a. 变异频率=序列长度 /多态性位点数，b. SNP频率=序列长度 /SNP数目，c. InDel频率=序列长度 /InDel数目

多态性位

点（个）

32
变异频率 a

55.875

SNP数目

（个）

29
SNP频率 b

61.66

InDel数目

（个）

1

InDel平均

长度（bp）
3

InDel频率 c

1 788
π

0.003 86
θ

0.003 48
Tajima´s D
0.355 52

图2 玉米ZmNRT1.1B基因20个单倍型的变异位点比对

表 6 60个玉米自交系 ZmNRT1.1B基因的单倍型分析

编码区单倍型
CHap1
CHap2
CHap3
CHap4
CHap5

CHap6

CHap7
CHap8
CHap9
CHap10
CHap11
CHap12
CHap13

CHap14

CHap15
CHap16
CHap17
CHap18
CHap19
CHap20

自交系个数

2
5
2
5
3

11

3
2
1
1
2
1
2

11

1
2
1
2
2
1

氨基酸单倍型
aHap1
aHap1
aHap2
aHap1
aHap1

aHap1

aHap3
aHap1
aHap4
aHap1
aHap2
aHap2
aHap5

aHap1

aHap6
aHap5
aHap7
aHap8
aHap4
aHap1

自交系

1，60
2，8，16，22，26

3，39
4，24，54，55，59
5，11，48

6，10，15，17，20，
31，38，41，42，47，

53
7，27，35
9，13
12
14
18，51
19
21，30

23，25，28，32，33，
34，36，37，40，45，

46
29
43，52
44
49，58
50，57
56
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所有单倍型都存在 Arg545Ser 突变，这也是区

分 aHap3和 aHap6的关键；其他的单倍型区分主要

是 aHap2 发 生 Arg451His 的 突 变 ，aHap5 发 生

Asp286Ala的突变，aHap7发生 Gly442Ser的突变，
aHap8则是在 292处有一个Ala的插入。

从蛋白同源结构建模结果可知，发生突变位

点最多的 Arg545Ser是亲水氨基酸突变为另一种

亲水氨基酸，虽然氨基酸发生了改变，但并未改

变蛋白质的空间结构（图 3）；aHap5 中出现的

Asp286Ala突变是亲水氨基酸突变为疏水氨基酸，

致使蛋白质折叠发生改变；在第 292位的 Ala的插

入导致该处蛋白质折叠发生变化。

A：单倍型 aHap1和 aHap2蛋白结构比较（左为 aHap1，右为 aHap2，Arg451位点）；B：单倍型 aHap1和 aHap3/ aHap6蛋白结构比较（左

为 aHap1，右为 aHap3/ aHap6，Gly458位点）；C：单倍型 aHap1和 aHap4/ aHap6蛋白结构比较（左为 aHap1，右为 aHap4/ aHap6，Arg545位点）；

D：单倍型 aHap1和 aHap5蛋白结构比较（左为 aHap1，右为 aHap5，Asp286位点）；E：单倍型 aHap1和 aHap7蛋白结构比较（左为 aHap1，右
为 aHap7，Gly442位点）；F：单倍型 aHap1和 aHap8蛋白结构比较（左为 aHap1，右为 aHap8，Ala292位点）。箭头指示氨基酸变异位点，方框

展示的是氨基酸突变后导致蛋白折叠发生变化的区域

图 3 玉米 ZmNRT1.1B基因不同单倍型编码蛋白结构比较

3 结论与讨论

丰富的遗传多样性是作物遗传改良的基

础 [30-31]，分析特定基因序列的遗传多样性可探究

基因在不同种群中的演化进程。玉米 ZmNRT1.1B
基因作为最先发现的玉米 NRT1家族基因之一，

在NO3-被根部吸收过程中发挥至关重要的作用。

本研究首先利用公共数据库对 507份玉米自

交系群体开展了 ZmNRT1.1B基因的遗传多样性

生物信息学分析，研究发现 ZmNRT1.1B基因突变

大多发生在 5´-UTR区和非编码区域，编码区非常

保守，预示 ZmNRT1.1B基因高度保守，在自然进

化中较少受到人工选择。

在生物信息学分析的基础上，本研究进一步

克隆了 60份玉米自交系中 ZmNRT1.1B编码序列，

一代 Sanger测序和序列多态性分析结果表明 Zm⁃
NRT1.1B编码区域高度保守，但在少数自交系中

发现单个核苷酸替换（SNP）、核苷酸的插入和缺

失（InDel）。研究总计鉴定 23个同义突变、6个非

同义突变和 1个氨基酸的插入，6个非同义突变和

1个氨基酸的插入导致核苷酸翻译出的氨基酸发

生改变，其中单倍型 aHap5中的 Asp286Ala突变是

亲水氨基酸突变为疏水氨基酸，致使蛋白质折叠

发生改变，单倍型 aHap8中 1个氨基酸的插入导致

氨基酸序列 292处插入一个 Ala，同样使得蛋白质

折叠发生改变，从而改变 ZmNRT1.1B蛋白质的结

构，这些携带包含非同义突变的单倍型的自交系

为以后进一步研究玉米 ZmNRT1.1B基因功能提

供更多的种质资源。

研究表明，硝酸盐转运蛋白编码基因的遗传

多样性是影响植物氮肥高效利用的关键。依据高

氮下产量系数和耐低氮胁迫指数把 27份玉米自

交系材料分为 4种类型，即高产氮高效型，高产氮

低效型、低产氮高效型和低产氮低效型 [32]。通过

比较分析，发现本研究所选的 60份玉米自交系

中，6份自交系定义了氮效率利用类型。HuangC
（aHap1）、Mo17（aHap1）和 PH6WC（aHap7）属于高

产氮高效型，Ji835（aHap2）属于高产氮低效型，

B73（aHap1）和 Qi319（aHap1）属于低产氮高效型。

该研究结果表明，不同玉米自交系编码区单倍型

之间氮利用效率存在差异。有趣的是，发现含

有 aHap1的玉米自交系虽然存在高产型和低产
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型，但均为氮高效型，预示着 ZmNRT1.1B的 aHap1
单倍型中重要氨基酸的突变可能在调控氮素利用

效率方面发挥更重要的作用。但由于目前的数据

有限，仍需进一步深入研究。

综上，本研究对玉米中硝酸盐转运蛋白 Zm⁃
NRT1.1B基因多态性进行了系统性的分析，证实

ZmNRT1.1B编码序列高度保守。研究鉴定了多个

新的ZmNRT1.1B单倍型，发现了携带氨基酸突变的

玉米新材料，为深入研究 ZmNRT1.1B基因功能，解

析分子调控机制提供了数据基础和试验材料。
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