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摘要：干旱是影响玉米生长发育的重要因素，挖掘玉米抗旱关键基因，对玉米抗旱遗传改良具有重要意义。本文利用 EMS

诱变自交系 RP125 获得了卷叶突变体 swl5 (sensitive to water loss 5)，在田间干旱条件下 swl5 呈现明显的叶片失水卷曲表

型。图位克隆将候选基因定位到 5 号染色体 280 kb 的物理区域内，该区间有 9 个基因，其中 GRMZM2G002260 基因第

748 位碱基处发生了 C-T 的突变，翻译提前终止，GRMZM2G002260 编码了内源-1,4-木聚糖酶基因 ZmWI5。为进一步验

证基因功能，获得 ZmWI5 的突变体 wi5，swl5 与 wi5 突变体杂交 F1代表现与 swl5、wi5 相同的叶片卷曲失水表型，说明

swl5 是 ZmWI5 的一个新等位突变体。干旱胁迫下，swl5 突变体表现出明显的干旱敏感表型，净光合速率、气孔导度、

蒸腾速率较对照 WT 显著降低，叶温明显升高，H2O2含量、O2
-含量显著升高。与 WT 相比，突变体中参与纤维素合成的

基因 CESA5 及木聚糖合成的基因 DUF579、GT47、IRX9、IRX9H-1、IRX9H-2、GUX1、TBL33 表达量在正常浇水和干旱

处理下均显著下调。综上表明，Swl5 编码了 ZmWI5 基因，swl5 突变体表现明显的旱敏感表型，且突变体中木聚糖合成

相关基因表达显著降低。 

关键词：玉米；卷叶突变体；基因定位；干旱 
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Abstract: Drought is an important factor affecting the growth and development of maize. Therefore, identifying 

drought-resistant genes is vital for the genetic improvement of drought resistance in maize. In this study, the leaf rolling 

mutant swl5 (sensitive to water loss 5) was selected from the mutant library of EMS-mutagenized inbred line RP125. swl5 

mutant exhibited a distinct leaf wilting and rolling phenotype under drought stress in the field. Map-based cloning revealed 

that the candidate gene was localized to a physical region of 280 kb on chromosome 5, which contains 9 coding genes. In 

this interval, a C-T mutation occurred at the 748th nucleotide of the GRMZM2G002260 gene, resulting in a premature stop 

codon. GRMZM2G002260 encodes the endo-1,4-xylanase gene ZmWI5. To further verify the gene function, the mutant wi5 

of ZmWI5 was obtained. The F1 plant derived from the cross of swl5 and wi5 mutant displayed the same leaf wilting and 

rolling phenotype as swl5 and wi5, indicating that swl5 is a new allele mutant of ZmWI5. Under drought stress, the swl5 

mutant showed a significant drought sensitive phenotype, with photosynthetic rate, stomatal conductance, and transpiration 

rate significantly reduced compared to wild type (WT), while leaf temperature significantly increased, and the content of 

H2O2 and O2
- were notably elevated. The expression of genes involved in cellulose synthesis (CESA5) and xylan synthesis 

(DUF579, GT47, IRX9, IRX9H-1, IRX9H-2, GUX1, TBL33) was significantly down-regulated in the swl5 under both 

well-watered and drought stress. In summary, it is indicated that Swl5 encodes the ZmWI5 gene. The swl5 mutant exhibits a 

drought sensitive phenotype, and the expression of genes related to xylan synthesis is significantly reduced in the mutant. 

Key words: maize；rolled-leaf mutant；gene mapping；drought 

 

玉米是我国非常重要的粮食作物，其种植面积和总产量已超过水稻成为我国第一大粮食作物。然而随

着全球气候的变化，旱情的发生也在逐步加重[1-2]，严重威胁着粮食生产安全。干旱会影响玉米生长发育，

使其生物量减少、叶面积缩减、光合作用能力下降、吸收和利用养分的能力降低[3-4]；而生殖生长阶段缺水

则会造成其花期不遇、影响结实及籽粒发育，是玉米产业可持续发展的重要限制因素[5-6]。因此，探究玉米

响应干旱胁迫的内在机制、解析其抗旱性分子机理，对于培育优良耐旱品种、提高其产量和品质具有重大
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意义。 

细胞壁是植物细胞与外界环境之间的一层物理屏障和第一道防线，是一个刚性、灵活且动态组织的网

络结构[7]。在典型的禾本科植物中，细胞壁含有约 55％的半纤维素、25％的纤维素和 10％的果胶，不仅能

为细胞提供机械支持，而且能通过自身结构的不断重构，来维持正常的生长发育和对外界胁迫的响应[8]。

Dos1 突变体中 α-tubulin 4 基因突变，使得突变体茎和叶中的原生木质部导管次生细胞壁加厚模式从环状变

为螺旋状，导管内径减小，水分运输效率降低[9]。ZmIRX15A 编码木聚糖沉积酶，其功能的破坏显著降低了

次生细胞壁组分中木聚糖的丰度，并增加了气孔密度，使得蒸腾速率和 CO2 同化效率增加[10]。MicroRNA166 

(miRNA166) 靶向 OsBH4 调控纤维素合成基因，miRNA166 的低表达导致植株木质部导管直径变小，茎秆

导水率降低[11]。水稻 CLD1/SRL1 编码一个糖磷脂酰肌醇 (GPI) 锚定的膜蛋白，其功能的缺失会导致叶片次

生细胞壁中纤维素和木质素的含量显著降低，水分散失加快、叶片失水卷曲[12]。GhGRPL 可以通过影响木

质素沉积来调节次生细胞壁发育，从而提高对非生物胁迫和生物胁迫的抵抗力[13]。ZmNST3 可以直接调控细

胞壁生物合成相关基因的表达，促进细胞壁增厚或植物激素信号转导，从而改善玉米倒伏和抗旱性[14]。此

外拟南芥中过表达 ZmXTH30、RhEXPA4，烟草中过表达 TaEXPA2、EXPA4，均能提高植株的抗氧化能力，

增强其抗旱性[15-18]。 

正向遗传学是经典的遗传学方法，通过挖掘调控重要性状的关键基因，可为玉米遗传改良提供靶向基

因。本文通过鉴定 EMS 诱变的玉米突变体材料，获得稳定遗传的卷叶突变体 swl5，对其进行表型鉴定、遗

传分析和功能解析，为抗旱玉米品种培育提供了候选基因。 

1 材料与方法 
1.1 试验材料 

玉米（Zea mays L.）背景材料为自交系 RP125，作为野生型（WT），swl5 是 EMS 诱变 RP125 后分离

到的一个卷叶突变体。构建突变体 swl5 与郑 58 杂交的 F2 分离群体，进行卷叶性状的遗传分析和基因定位。 

1.2 试验方法 

1.2.1 突变体 swl5 的遗传分析和基因定位  2022 年夏季在北京和新疆种植 F2 遗传分离群体，以叶片失水

卷曲为指标，在拔节中后期对分离群体进行表型鉴定并记录。卡方测验由 SAS 9.3 软件分析。采用 BSR-Seq

方法对目的基因进行初定位，从分离群体中选取约 30 株卷叶表型单株和相应数目的正常表型单株，分别取

等量叶片混合构建突变体样品池与正常样品池，利用 RNA 提取试剂盒（TIANGEN，Cat#DP452）提取叶片

总 RNA，在北京贝瑞和康生物技术有限公司完成转录组测序。参考 BSR-Seq 方法分析流程，根据测序结果

计算分析得出 swl5 基因的初定位区间[19]。采用 CTAB 法提取亲本、F1 和 F2 群体中卷叶表型单株 DNA 进行

精细定位。候选基因定位所用方法及引物设计方法参考刘慧[20]。精细定位及基因克隆所用引物如表 1。 

表 1 基因定位及基因克隆所用引物 

Table1 Primers for gene mapping and cloning 

引物名称 

Primer name 

上游引物（5’-3’） 

Forward primer（5’-3’） 

下游引物（5’-3’） 

Reverse primer（5’-3’） 

SSR19 CCTCGATCTTTGGGTACTGC GTATGTGCATATGCGGGTGT 

Ins27 CCAATTCCATCCAACCATTC TTTGTGGCTATTTTAGATCCACT 

Del3 CTGCTGTCCTGCTCGTGTC GAAGGCGCTTCCTAGGAGTT 

Del19 CAAGGTGCGGTTAGTCCAAT GTATCACGGGACCGAGACTG 

Ins59 CTCCTAAATGGTCCCCGTTC GCATAGTTTCCACAGGTGGTG 

Ins100 GATCAGCGTTTTCCCTTTTG CAGCCTCTCCCTCTCCTCAC 

Del70 TCCATGCGGTCTCTCTCTCT CTGGGCAATGAACGAACC 

Ins85 GTAGTGACTAGTGAGTGACCCGTCT CCGAGCCTCACACACGAA 

Del69 GACTATCCGAGGGTGTCGAA TGGCTAGTGACGAGACAAACTT 

Ins84 ACGCCCAGCAGTTATCAAAT CCCAGATCAACGGCACTTAT 

GRMZM2G002260 GTCAAGGCGAAACGAAACCGA CAGAAGTTGCTGGTGTTCAGACAAT 

收集精细定位区间内候选基因的 EMS 突变体材料，繁种后获得突变体材料目的基因的基因型均为 Aa

的单穗，种于田间观察其表型并进行基因型鉴定；筛选基因型为 aa 的单株与 swl5 杂交进行等位测验，获得

F1 代单穗种于田间观察其表型。 

1.2.2 干旱胁迫处理  田间拔节期干旱胁迫处理：设置田间干旱处理，每个材料种三行，行长 3.5 m，每行



15 株。前期正常浇水，播种后 51 d 进行控水处理，自然干旱 5 d 后观察野生型 WT 与突变体 swl5 的干旱胁

迫表型。 

苗期盆栽干旱胁迫处理：设置盆栽干旱处理，每盆种三株，营养土与蛭石比例为 1:1。前期正常浇水，

播种后 35 d，干旱组进行控水处理，对照组正常浇水，干旱处理 3 d 后观察野生型 WT 与突变体 swl5 的干

旱胁迫表型。每组处理设置三个生物学重复。 

1.2.3 光合参数测定  选取长势一致的植株，使用 Li-6400 便携式光合测定仪（LI-COR）测定 WT 和 swl5

的净光合速率（Pn，μmol m-2 s-1）、气孔导度（Gs，mmol m-2 s-1）、蒸腾速率（Tr，mmol m-2 s-1）与叶片

温度（Lt，℃），每个材料至少测定 10 株。 

1.2.4 活性氧含量检测  选取长势一致的野生型和突变体材料各三株，取倒四叶的叶片，液氮速冻研磨成

粉后，利用试剂盒测定 H2O2 含量（科铭生物，Cat#H2O2-1-Y）及 O2
-含量（科铭生物，Cat#SA-1-G）。每

组实验设置三个生物学重复，具体步骤参见试剂盒说明书。 

1.2.5 RNA 提取与 qRT-PCR 分析  选取长势一致的野生型和突变体材料各三株，提取倒四叶的总 RNA

（TIANGEN，Cat#DP452），并以之为模板反转录为 cDNA（全式金，Cat#AT311）。采用 qRT-PCR 方法测

量与细胞壁合成与降解相关基因的表达情况，qRT-PCR 反应体系为 20 μL：2×TB Green Premix Ex Taq Ⅱ Fast 

qPCR（TaKaRa，Cat#CN830A）10 μL，正反向引物各 0.4 μL，cDNA 模板 2 μL，ddH20 7.2 μL；反应程序：

95℃预变性 30 s，95℃变性 10 s，60℃延伸 30 s，40 个循环。每组实验设置三个生物学重复。基因表达量

检测所用引物如表 2。 

表 2 qPCR 所用引物 

Table2 Primers for qPCR 

引物名称 

Primer name 

上游引物（5’-3’） 

Forward primer（5’-3’） 

下游引物（5’-3’） 

Reverse primer（5’-3’） 

CESA5 TGCACTGCTCCCGTGTACAAAC TGTTCCACTGGCAGATGCACATTC 

DUF579 AGGTGTACGAGACCGAGTGG CATATCGCGGCCATCCT 

GT47 AAGCCTTGGTAGCATCGTACG ATTGGCTTGTTGTCAGCAGTGT 

IRX9 GTTCGTCCAGCAAGTGGTTC TGCCATACCATGACCTCTGA 

IRX9H-1 GCATCGACGCCATTGTCTAT ACCACACCAACACCATCCTT 

IRX9H-2 ATCCACGGCCTCGTCTACTT CCAGGTGCCAAAACTCCTTA 

GUX1 TGCTGCGTTTCTAACACTCCT TCCCATATCCACCCATTGAC 

TBL33 CCCAGCTTCAATGCAACTCT GCCCACGGTTCAGAGAATC 

Tubulin GTGTCCTGTCCACCCACTCTCT GGAACTCGTTCACATCAACGTTC 

2 结果与分析 
2.1 突变体 swl5 的田间表型观察 

卷叶突变体 swl5 由自交系 RP125（WT）经 EMS 诱变处理后得到，多代自交后卷叶表型仍稳定遗传。

在田间干旱条件下，swl5 叶片严重失水卷曲、叶色泛白，内卷成葱状且直立，而野生型叶片则始终接近为

平展叶、叶色青绿，长势正常（图 1A~B）。对野生型和 swl5 进行光合效率的评估，与 WT 相比，swl5 的

净光合速率、气孔导度和蒸腾速率均表现出明显的降低，而叶片温度则明显升高，叶片失水严重（图 1C~F）。 



 
A：拔节期 WT 和 swl5 植株的表型；B：拔节期 WT 和 swl5 叶片的表型；C：拔节期 WT 与 swl5 的净光合速率；D：拔节期 WT 与 swl5 的气孔导

度；E：拔节期 WT 与 swl5 的蒸腾速率；F：拔节期 WT 与 swl5 的叶温，**表示在 P<0.01 水平上存在极显著差异 

A: Phenotypes of WT and swl5 plants at the elongation stage; B: Phenotypes of leaves of WT and swl5 at the elongation stage; C: The photosynthetic rate of 

WT and swl5 at the elongation stage; D: The stomatal conductance of WT and swl5 at the elongation stage; E: The transpiration rate of WT and swl5 at the 

elongation stage; F: The leaf temperature of WT and swl5 at the elongation stage, **indicating that there was an extremely significant difference at the P < 0.01 

level 

图 1 突变体 swl5 的田间表型鉴定 

Fig.1 The phenotype of swl5 mutant in the field 

2.2 突变体 swl5 的遗传分析及基因定位 

将突变体 swl5 与郑 58 之间进行杂交，自交后 F2 群体中表现出明显的卷叶分离，经卡方检验，正常表

型与卷叶表型数量比值符合 3:1 分离比（表 3），表明该表型受隐性单基因控制。从分离群体中选择卷叶单

株和平展叶单株各 30 株进行 BSR-seq 初定位，结果显示，在 10 条玉米染色体中，只有 5 号染色体能够检

测到一个极显著的峰（图 2A），将 Swl5 基因初步定位在 Chr.5 13.4~29.9 Mb（参考基因组 B73 V3 版本）的

区间。在 Chr.5 11.9~29.9 Mb 的区间内筛选多态性分子标记进行精细定位，发现交换单株数目从左（SSR19）

到右（Del69）呈现递减趋势；而交换单株数目从右（Del3）到左（Ins84）呈现递减趋势，在 Del70 和 Ins85

标记处分别检测到最少的交换单株，进一步将 Swl5 基因定位于 Chr.5 13.8~14.1 Mb，区间内有 9 个候选基因

（图 2B~C）。 

对区间内候选基因进行扩增并测序，发现与 WT 相比，swl5 在基因 GRMZM2G002260 第 748 位碱基处

产生了 C-T 突变，翻译提前终止（图 2C~E）。该基因为已报道的 ZmWI5，编码一个 GH10 家族的内源-1,4-

木聚糖酶，参与了植物细胞壁的降解和修饰过程[21-22]，初步确定 ZmWI5 是 swl5 的功能基因。 

表 3 F2代群体材料表型分离统计 

Table3 The segregation ratio of the phenotypes in F2 generaion population  

地点 

Position 

群体 

Population 

正常表型 

Normal phenotype 

卷叶表型 

Rolling phenotype 

理论比例 

Ratio of theory 

卡方 

χ2 

P 值 

P-value 

新疆 

Xinjiang 
（Zh58×swl5）F2 146 49 3:1 0.002 0.967 

顺义 

Shunyi 
（Zh58×swl5）F2 206 55 3:1 1.943 0.163 

顺义 

Shunyi 
（Zh58×swl5）F2 267 76 3:1 1.330 0.249 



 
A：SNP 连锁概率分布；B：候选基因精细定位遗传图谱；C：swl5 候选基因结构图；D：swl5 候选基因突变位点；E：WT 与 swl5 氨基酸序列比

对结果，红框所标为突变位点 

A: SNP linkage probability distribution; B: The genetic map of the candidate gene by fine mapping; C: The structure of the swl5 candidate gene; D: 

Sequence comparison of WT and swl5 at the mutation site; E: Alignment of the amino acid sequence between WT and swl5, the red boxes is the mutation site of 

the mutant 
图 2 swl5 突变体基因定位 

Fig.2 Gene-mapping of the swl5 

 

为了进一步验证基因 ZmWI5 编码 ZmSwl5，我们收集了精细定位区间内 9 个候选基因的 EMS 突变体材

料，繁种后获得 9 个突变体材料目的基因的基因型均是 Aa 的单穗，种于田间观察其表型。表型鉴定结果表

明，9 个突变体中只有 wi5 突变体表现出与 swl5 一致的卷叶表型，且具有卷叶表型的单株基因型均是 aa，

正常单株的基因型是 AA/Aa（图 3A~C），正常单株与卷叶单株分离比符合 3:1（表 4）；将 swl5 与 wi5 突

变体进行杂交，获得的 F1 代均表现出与 swl5、wi5 相似的卷叶表型（图 3D），进一步验证 ZmWI5 是突变

体 swl5 的功能基因 ZmSwl5。 



 
A：wi5 突变体的突变信息；B：正常单株及 wi5 突变体对应测序峰图，红框所标为突变位点；C：正常单株及 wi5 突变体表型；D：swl5 和 wi5

突变体杂交 F1 代表型 

A: The mutation information of wi5 mutant; B: The sequencing peak map of the normal plant and wi5 mutant, the red boxes indicate the mutation site; C: 

The phenotype of the normal plant and wi5 mutant; D: The phenotype of the F1 plant derived from the cross of swl5 and wi5 mutant 
图 3 wi5 突变体的田间表型鉴定及等位测验 

Fig.3 The phenotype of wi5 mutant in the field and allele test 

 

表 4 wi5 突变体表型与基因型统计 

Table4 The phenotype and genotype of the wi5 mutant 

基因号 

Gene ID 

总株数 

Total number 

正常单株 

Normal plant 

卷叶单株 

Rolling plant 

理论比例 

Ratio of theory 

卡方 

χ2 

P 值 

P-value 

株数 

Number 

基因型 

Genotype 

株数 

Number 

基因型 

Genotype 

GRMZM2G002260 22 17 AA/Aa 5 aa 
3:1 0 1 

2.3 swl5 苗期干旱表型鉴定 

前期在田间观察到 swl5 表现叶片卷曲失水的表型，后续进一步鉴定 ZmWI5 基因在盆栽控水条件下是否

参与干旱胁迫响应。在正常浇水条件下，swl5 突变体与野生型的生长状态基本一致，叶片舒展、株型正常；

而在干旱条件下，在野生型依然保持正常生长的状态下，swl5 已表现出严重的萎蔫卷曲表型，叶尖开始干

枯、叶色发白，植株卷曲如葱状（图 4A）。同时对其光合效率进行分析，在正常浇水条件下，swl5 与 WT

的净光合速率、气孔导度、蒸腾速率和叶温保持一致，无明显差异；而在干旱条件下，swl5 的净光合速率、

气孔导度、蒸腾速率表现出极显著的降低，叶温也明显的升高（图 4B~E），这与前期田间所测数据是对应

的（图 1C~F）。进一步测定植株体内活性氧含量的变化，发现干旱条件下 swl5 中的 H2O2 和 O2
-含量显著升

高（图 4F~G），细胞受到损伤的程度更为严重。说明 swl5 是一个旱敏感的突变体，ZmWI5 正向调控玉米

抗旱。 



 
A：苗期 WT 和 swl5 在正常浇水和干旱胁迫处理下植株及叶片的表型；B：苗期 WT 和 swl5 的净光合速率；C：苗期 WT 和 swl5 的气孔导度；D：

苗期 WT 和 swl5 的蒸腾速率；E：苗期 WT 和 swl5 的叶片温度；F：苗期 WT 和 swl5 的 H2O2 含量；G：苗期 WT 和 swl5 的 O2
-含量。*表示在 P<0.05

水平上存在显著差异；**表示在 P<0.01 水平上存在极显著差异 

A: The plants and leaves phenotype of WT and swl5 mutants under well-watered and drought stress at the seedling stage; B: The photosynthetic rate of WT 

and swl5 at the seedling stage; C: The stomatal conductance of WT and swl5 at the seedling stage; D: The transpiration rate of WT and swl5 at the seedling stage; 

E: The leaf temperature of WT and swl5 at the seedling stage; F: The H2O2 content of WT and swl5 at the seedling stage; G: The O2
- content of WT and swl5 at 

the seedling stage. *indicating that there was a significant difference at the P < 0.05 level; **indicating that there was an extremely significant difference at the P 

< 0.01 level 

图 4 swl5 突变体的干旱表型鉴定 

Fig.4 The phenotype of swl5 mutant under drought stress 

2.4 swl5 突变体细胞壁形成相关基因的表达分析 

基因 ZmWI5 编码了一个 GH10 家族的内源-1,4-木聚糖酶，主要功能是降解和重组细胞壁木聚糖，参与

植物细胞壁的形成过程[21-22]。因此为了进一步探究 swl5 表现干旱敏感表型的原因，我们检测了参与细胞壁

形成的基因在不同材料间的表达差异。初生细胞壁主要由纤维素、半纤维素、果胶和蛋白质等组成[23]；次

生细胞壁主要由纤维素、半纤维素（主要成分为木聚糖）和木质素构成，结构更加坚韧[8]。与 WT 相比，swl5

中参与初生细胞壁纤维素合成的 CESA5、次生细胞壁木聚糖合成的 DUF579、GT47、IRX9、IRX9H-1、IRX9H-2、

GUX1 及细胞壁木聚糖乙酰化的 TBL33 基因的表达量在正常和干旱条件下均显著降低（图 5），表明 swl5

突变体中细胞壁合成相关基因表达降低，可能导致突变体中细胞壁生长异常，在干旱胁迫下，突变体可能

保水性降低，表现出旱敏感的表型。 



 
*表示在 P<0.05 水平上存在显著差异；**表示在 P<0.01 水平上存在极显著差异 

* indicating that there was a significant difference at the P < 0.05 level; **indicating that there was an extremely significant difference at the P < 0.01 level 
图 5 swl5 突变体中细胞壁形成相关基因的表达量 

Fig.5 The expression level of genes related to cell walls in swl5 mutant 

 

 

3 讨论     
玉米是一种高耗水植物，对水分胁迫非常敏感，在其整个生长阶段都对水分的供应有着较高的要求

[24-27]。干旱发生在营养生长期，会减缓幼苗生长速率，增加营养生长时间[25]；发生在花期会降低花粉活性、

延长散粉吐丝间隔期，降低授粉成功率[5,26]；发生在灌浆期会降低光合作用同化物向穗部运输和分配的比例，

影响籽粒灌浆速度和灌浆程度[27]。植物对干旱的感知和反应机制是异常复杂的，由多个基因共同调控。目

前科研工作者围绕玉米抗旱基因克隆和机理解析取得了很大的研究进展，ZmNAC111、ZmVPP1、ZmSRO1d、

ZmDREB2.7 基因与玉米苗期耐旱性显著关联，且各自过表达均能显著提高玉米耐旱性[28-31]。ZmPP2C-A10

作为一个负调控因子参与了玉米逆境胁迫响应过程，在玉米中过表达该基因表现出对干旱敏感的表型[32]。

克隆调控玉米抗旱的关键基因是个长期而艰巨的任务，本研究中鉴定到的 swl5 突变体在苗期和成株期均表

现明显的干旱敏感表型，净光合速率、气孔导度、蒸腾速率降低，表明 swl5 的功能基因在调控玉米抗旱方

面起到重要的作用。 

细胞壁是植物细胞抵抗外界环境胁迫的第一道屏障，细胞壁的代谢紊乱会影响植株对逆境胁迫的耐受

力。我们对 swl5 进行定位，发现 Swl5 编码内源-1,4-木聚糖酶，为已报道的 ZmWI5，参与细胞壁多糖成分水

解，wi5 在木聚糖沉积和次生细胞壁增厚方面存在缺陷[21-22]。木聚糖是禾本科植物细胞壁的重要组成成分，

糖基转移酶家族 43（如 IRX9、IRX9H）、47、8（如 GUX1）等参与木聚糖的合成，其功能的正常行使对于

细胞壁的正常沉积乃至植株的生长发育至关重要[33-36]。AtIRX9、AtIRX10 的突变影响重度干旱条件下拟南芥

莲座叶的发育，叶面积明显减少、植株长势较弱[33]。TBL 基因参与细胞壁的乙酰化，与拟南芥 esk1 单突变

体相比，tbl34/tbl35/esk1 三突变体的木聚糖乙酰化降低，木质部导管严重坍塌，次生细胞壁结构改变，植物

生长极其缓慢[37]。本研究发现在 swl5 突变体中参与木聚糖合成的相关基因 DUF579、GT47、IRX9、IRX9H-1、

IRX9H-2、GUX1 及细胞壁木聚糖乙酰化的 TBL33 基因在正常和干旱条件下表达均显著降低，说明 ZmWI5

基因的突变导致木聚糖合成相关基因表达降低，从而影响了细胞壁木聚糖的合成，可能导致细胞壁的功能

受损，当遭受到干旱胁迫时表现出叶片失水卷曲的旱敏感表型。 
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