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摘要　Ｆｂｏｘ蛋白在泛素蛋白酶体途径（ｕｂｉｑｕｉｔｉｎｐｒｏｔｅａｓｏｍｅｐａｔｈｗａｙ，ＵＰＰ）中参与调控胞内蛋白降解、受体识别、

信号传导等生物学过程。本研究从稻瘟病菌中克隆了Ｆｂｏｘ基因犕狅犉犫狉７，序列分析表明，该基因编码产物具有

１个Ｆｂｏｘ结构域（Ｎ端）和８个连续的ＷＤ４０重复序列（Ｃ端），在丝状真菌中高度保守。利用基因敲除方法，获得

４个犕狅犉犫狉７基因敲除突变体，同时构建了回补菌株。表型分析结果显示，犕狅犉犫狉７基因缺失突变体在产孢量、附着

胞形态、原生质体释放、致病性等方面均无异常。突变体在ＭＭ、ＲＤＣ培养基上生长速率下降；对细胞壁胁迫因子

ＣＦＷ（Ｃａｌｃｏｆｌｕｏｒｗｈｉｔｅ）、刚果红敏感。以上结果表明ＭｏＦｂｒ７参与稻瘟病菌的营养生长与细胞壁完整性，为进一步

揭示其生物学功能奠定基础。
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　　稻瘟病菌犕犪犵狀犪狆狅狉狋犺犲狅狉狔狕犪犲是引起稻瘟病

的病原菌，对全球水稻产量及品质造成严重威胁［１］。

十几年来，世界各国科学家已对稻瘟病菌进行了全

面系统的研究，为稻瘟病菌作为分子生物学模式生

物研究植物病原真菌致病机理打下坚实的基础［２３］。

Ｆｂｏｘ蛋白广泛存在于真核生物中，在细菌和

蓝藻中也有发现［４］。该蛋白最先在人体中被发现并

被鉴定为泛素连接酶复合物（Ｓｋｐ１Ｃｕｌｌｉｎ１Ｆｂｏｘ，

ＳＣＦ）的底物识别亚基
［５］，在泛素蛋白酶体途径中不

可或缺［６］。有研究表明，ＳＣＦ复合体可以在植物中

合成，可能控制多种代谢途径中涉及的数百个底物

的稳定性［７］。另外，Ｆｂｏｘ蛋白在不同物种中数量

差距悬殊。全基因组重复（ｗｈｏｌｅｇｅｎｏｍｅｄｕｐｌｉｃａ

ｔｉｏｎ，ＷＧＤ）可大大增加Ｆｂｏｘ基因的数量。基因丢



２０１９

失在ＷＧＤ后迅速发生
［８］，不同物种的不同基因丢

失率也会导致Ｆｂｏｘ基因数量波动
［９］，还有一些植

物可能倾向于消除冗余基因，确保在特定环境条件

下生存［１０］。Ｆｂｏｘ蛋白不仅含有Ｆｂｏｘ基序，还包

括其他结构域［１１］，如 ＷＤ４０（ｔｒｙｐｔｏｐｈａｎａｓｐａｒｔｉｃ

ａｃｉｄ４０）重复域、富含亮氨酸的重复域（ｌｅｕｃｉｎｅｒｉｃｈ

ｒｅｐｅａｔ，ＬＲＲ）、ＦＢＤ结构域（ＦＢｏｘａｎｄＢＲＣＴｄｏ

ｍａｉｎ）、ＰＡＳ结构域（ＰｅｒＡｒｎｔＳｉｍ）、ＰＰＲ结构域

（ｐｅｎｔａｔｒｉｃｏｐｅｐｔｉｄｅｒｅｐｅａｔ）、ＴＵＢ结构域（ｔｕｂｂｙ）、

Ｋｅｌｃｈ结构域（Ｋｅｌｃｈｒｅｐｅａｔｓ）
［１２］和环指结构域（ｒｅ

ａｌｌｙｉｎｔｅｒｅｓｔｉｎｇｎｅｗｇｅｎｅ，ＲＩＮＧｆｉｎｇｅｒ）等。

近年来，在真核生物中，已经鉴定出许多Ｆｂｏｘ

基因与细胞凋亡、细胞器的发生、ＤＮＡ的转录和修

复、核糖体的合成等生命活动密切相关［１３１４］。有研究

表明，酿酒酵母犛犪犮犮犺犪狉狅犿狔犮犲狊犮犲狉犲狏犻狊犻犪犲中的Ｇｒｒ１在

细胞周期中不可或缺［１５］。为探究Ｇｒｒ１在稻瘟病菌中

的同源物是否也具有类似功能，本文对稻瘟病菌中同

源物犕狅犉犫狉７且含有Ｆｂｏｘ结构域的基因进行初步功

能分析，有助于了解犕狅犉犫狉７对稻瘟病菌的调控机制。

１　材料与方法

１．１　材料

稻瘟病菌野生型菌株Ｇｕｙ１１、酵母菌株ＦＹ８３４、

大肠杆菌 犈狊犮犺犲狉犻犮犺犻犪犮狅犾犻 菌株 ＤＨ５α、农杆菌

犃犵狉狅犫犪犮狋犲狉犻狌犿狋狌犿犲犳犪犮犻犲狀狊菌株ＥＨＡ１０５均由本

研究室保存。犕狅犉犫狉７敲除及回补菌株在本研究中

获得，采用滤纸片法保存于－２０℃。

水稻感病品种‘ＣＯ３９’和大麦品种‘Ｇｏｌｄｅｎ

Ｐｒｏｍｉｓｅ’均保存于本真菌研究室。

１．２　犕狅犉犫狉７蛋白序列的获得与分析

在数据库（ｈｔｔｐｓ：∥ｇｅｎｏｍｅ．ｊｇｉ．ｄｏｅ．ｇｏｖ／ｐｒｏ

ｇｒａｍｓ／ｆｕｎｇｉ／ｉｎｄｅｘ．ｊｓｆ）中获得酿酒酵母菌中Ｇｒｒ１的

氨基酸序列，然后在稻瘟病菌中进行Ｂｌａｓｔｐ分析，找

到２２个同源基因。本文将其中一个含有Ｆｂｏｘ结构

域的基因ＭＧＧ＿０６３７２．６（Ｆｂｏｘ／ＷＤｒｅｐｅａｔｃｏｎｔａｉｎｉｎｇ

ｐｒｏｔｅｉｎ７）命名为犕狅犉犫狉７，并对其序列保守性进行了

分析。对数据库中获取的ＭｏＦｂｒ７氨基酸序列，利用

ＳＭＡＲＴ工具对其结构域进行分析。于ＮＣＢＩ网站

（ｈｔｔｐ：∥ｗｗｗ．ｎｃｂｉ．ｎｌｍ．ｎｉｈ．ｇｏｖ／）中使用Ｂｌａｓｔｐ搜索工

具获得其他同源物序列。用ＢｉｏＥｄｉｔ和ＭＥＧＡ７．０软件

对犕狅犉犫狉７和其他序列进行比对并构建系统进化树。

１．３　犕狅犉犫狉７基因敲除及回补载体的构建及转化

根据数据库提供的基因组序列，以稻瘟病菌菌

株Ｇｕｙ１１的基因组ＤＮＡ为模板，使用ＧＬ５４７（Ｆ）／

ＧＬ５４８（Ｒ）和ＧＬ５４９（Ｆ）／ＧＬ５５０（Ｒ）分别扩增犕狅犉犫狉７

上下游各１．０ｋｂ左右的片段。将上下游片段与潮

霉素磷酸转移酶基因（犎犘犎）片段混合，利用酵母同

源重组的方法整合到经犛犪犾Ⅰ酶切的ｐｓ１１０载体上，

从而获得敲除载体ｐｓ１１０：：犕狅犉犫狉７：：犎犘犎。

设计引物ＧＬ１１６８（Ｆ）／ＧＬ１１６９（Ｒ）扩增包括

犕狅犉犫狉７基因的全长片段，连接至ｐｓ１１０２载体（含有

萎锈灵抗性基因犆犅犡）上，构建成为回补载体

ｐｓ１１０２：：犕狅犉犫狉７犮：：犆犅犡。通过农杆菌的方式将

ｐｓ１１０：：犕狅犉犫狉７：：犎犘犎 整合于Ｇｕｙ１１菌株，并使

用２００μｇ／ｍＬ潮霉素筛选；将ｐｓ１１０２：：犕狅犉犫狉７犮：：

犆犅犡整合于Δ犕狅犉犫狉７并使用５０μｇ／ｍＬＣＢＸ抗性

筛选。所用引物序列见表１。

１．４　犕狅犉犫狉７基因敲除及回补转化子的鉴定

提取所有转化子基因组，用上游臂外引物和

ＨＰＨ片段上引物ＧＬ１３８１（Ｆ）／ＧＬ５５７（Ｒ）进行ＰＣＲ

检测，可扩增出１９９３ｂｐ条带，且用下游臂外引物和

ＨＰＨ上引物 ＧＬ５５８ （Ｆ）／ＧＬ１３８２（Ｒ）可扩增出

２２６４ｂｐ条带的转化子为待定的敲除突变体。提取所

有待定转化子及野生型总ＲＮＡ，反转录合成ｃＤＮＡ。

进一步利用ＧＬ１４６０（Ｆ）／ＧＬ１４６１（Ｒ）对其进行ＲＴ

ＰＣＲ分析检测，不能得到５５５ｂｐ产物的菌株，则为敲除

突变体；回补转化子中得到５５５ｂｐ产物的则为回补菌

株，以Ａｃｔｉｎ扩增结果为对照。所用引物序列见表１。

１．５　犕狅犉犫狉７突变体的表型分析

１．５．１　营养生长

从Δ犕狅犉犫狉７、犕狅犉犫狉７犮及Ｇｕｙ１１菌落边缘切取

边长为２ｍｍ的正方形菌块，分别接种于ＣＭ（ｃｏｍ

ｐｌｅｔｅｍｅｄｉｕｍ）、ＯＭ（ｏａｔｍｅａｌｍｅｄｉｕｍ）、ＭＭ（ｍｉｎｉ

ｍａｌｍｅｄｉｕｍ）及ＲＤＣ（ｒｉｃｅｍｅｄｉｕｍ）培养基上，置于

２８℃培养，７ｄ后观察菌落生长形态并测量直径。

１．５．２　产孢

从Δ犕狅犉犫狉７、犕狅犉犫狉７犮及Ｇｕｙ１１菌株菌落边缘

切取菌块，接种于ＲＤＣ产孢培养基中，置于２８℃恒

温箱中培养６ｄ，转于４０Ｗ 黑光灯下诱导产孢，３ｄ

后，分别用４ｍＬ灭菌水洗涤供试菌株，收集分生孢

子，并在显微镜下观察孢子形态与数量。

１．５．３　附着胞形成

分别收集各个菌株的孢子并将浓度稀释为５×

１０４个／ｍＬ。滴于疏水玻片以监测附着胞的发生，

２５℃避光培养。分别于２、４、８、１２、２４ｈ显微镜下监

测附着胞发生情况。
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表１　载体构建所用引物

犜犪犫犾犲１　犘狉犻犿犲狉狊狌狊犲犱犻狀犘犆犚

引物Ｐｒｉｍｅｒ 序列５′→３′Ｓｅｑｕｅｎｃｅ 长度／ｂｐＥｘｐｅｃｔｅｄｓｉｚｅｏｆｐｒｏｄｕｃｔ

ＧＬ５４７（Ｆ） ＧＧＡＴＡＴＡＴＴＧＴＧＧＴＧＴＡＡＡＣＡＡＡＴＴＣＡＣＣＴＴＡＣＴＴＴＧＴＡＣＧＧＡＧＣ
１０４５

ＧＬ５４８（Ｒ） ＡＴＡＧＧＣＡＴＴＧＡＴＧＴＧＴＴＧＡＣＣＴＣＣＡＧＧＡＴＡＧＴＣＴＧＡＣＡＧＧＴＧＡＣＴ

ＧＬ５４９（Ｆ） ＴＣＧＴＣＣＧＡＧＧＧＣＡＡＡＧＧＡＡＴＡＧＡＧＡＧＣＣＡＴＧＣＣＡＣＴＧＡＡＣＡＡＧＣＴ
１０６５

ＧＬ５５０（Ｒ） ＧＣＴＣＴＴＴＴＣＴＣＴＴＡＧＧＴＴＴＡＣＣＣＧＣＧＡＴＧＣＧＧＣＡＴＣＡＧＴＧＧＴＡＡＣ

ＧＬ１１６８（Ｆ） ＣＴＴＴＣＧＴＡＧＧＡＡＣＣＣＡＡＴＣＴＴＣＡＡＡＡＴＧＧＣＡＴＣＧＴＡＴＣＡＣＡＧＧＣＣ
３９８６

ＧＬ１１６９（Ｒ） ＴＧＡＡＣＡＧＣＴＣＣＴＣＧＣＣＣＴＴＧＣＴＣＡＣＧＴＣＣＴＣＣＴＣＧＴＧＧＡＡＧＡＡＡＧ

ＧＬ１３８１（Ｆ） ＣＴＡＧＣＴＧＧＧＴＧＴＴＴＣＣＧＣＡＴ
１９９３

ＧＬ５５７（Ｒ） ＡＡＧＣＴＧＣＡＴＣＡＴＣＧＡＡＡＴＴＧ

ＧＬ５５８（Ｆ） ＡＡＴＣＴＣＧＴＧＣＴＴＴＣＡＧＣＴＴＣ
２２６４

ＧＬ１３８２（Ｒ） ＴＴＣＴＴＣＧＴＣＡＣＧＴＣＣＡＡＧＧＴ

ＧＬ１４６０（Ｆ） ＧＡＴＡＴＣＴＧＧＴＧＧＡＴＧＣＡＧＣＡ
５５５

ＧＬ１４６１（Ｒ） ＧＴＧＧＴＧＴＣＧＴＡＧＣＴＴＣＣＡＧＡ

１．５．４　大麦侵染测定

剪取大麦叶片，背面朝上贴于保湿盒，分别收集

各个菌株的孢子并将浓度稀释为２×１０４个／ｍＬ，于

２４、３６、４８ｈ统计附着胞侵入情况。

１．５．５　致病力检测

分别将Δ犕狅犉犫狉７、犕狅犉犫狉７犮及Ｇｕｙ１１菌株的孢子

浓度稀释为５×１０４个／ｍＬ，利用喷雾器将其喷洒于１４ｄ

水稻叶片上。２８℃暗培养２４ｈ后进行Ｌ∥Ｄ＝１２ｈ∥

１２ｈ光暗交替培养，７ｄ后观察叶片发病情况并拍照。

１．５．６　对胁迫因子的敏感性测定

从活化后的Δ犕狅犉犫狉７、犕狅犉犫狉７犮及Ｇｕｙ１１菌株的

菌落边缘切取菌块，接种于含２００μｇ／ｍＬＣａｌｃｏｆｌｕｏｒ

ｗｈｉｔｅ（ＣＦＷ），２００μｇ／ｍＬ刚果红（ＣＲ），０．７ｍｏｌ／Ｌ

ＮａＣｌ，３ｍｍｏｌ／ＬＨ２Ｏ２、０．０１％ＳＤＳ、１．２ｍｏｌ／Ｌ山梨醇

及无药剂的ＣＭ平板中，置于２８℃，黑暗培养。５ｄ后

拍摄菌落生长情况并测量菌落直径，计算抑制率。

１．５．７　原生质体释放观察

切取Δ犕狅犉犫狉７、犕狅犉犫狉７犮及野生型菌株边缘菌

块于ＣＭ液体培养基中，２８℃，１６５ｒ／ｍｉｎ液体培养，

２ｄ后过滤并压干水分，各称取１００ｍｇ菌丝体，分别

置于浓度为７．５ｍｇ／ｍＬ的１０ｍＬＬｙｓｉｎｇｅｎｚｙｍｅ

酶解液中，每隔０．５ｈ，用血球计数板监测原生质体

释放量，共计３个时间段。

２　结果与分析

２．１　犕狅犉犫狉７生物信息学分析

于ＳＭＡＲＴ网站中预测 ＭｏＦｂｒ７的结构域，发

现在其 Ｎ端（第１４２至１８３位）存在一个典型的

Ｆｂｏｘ结构域，同时在其Ｃ端（第２７２至５９２位）存在

８个连续的ＷＤ４０序列（图１），说明这是一个典型的

Ｆｂｏｘ基因。同源蛋白比对发现，ＭｏＦｂｒ７与炭疽病

菌犆狅犾犾犲狋狅狋狉犻犮犺狌犿犵犾狅犲狅狊狆狅狉犻狅犻犱犲狊、尖孢镰刀菌犉狌

狊犪狉犻狌犿狅狓狔狊狆狅狉狌犿、球孢白僵菌犅犲犪狌狏犲狉犻犪犫犪狊狊犻犪狀犪

的同源性高达７７％、７５％、７３％，而与人类犎狅犿狅

狊犪狆犻犲狀狊的同源性仅为２８％（图２）。以上表明，ＭｏＦｂｒ７

蛋白在丝状真菌中具有较高保守性。

图１　犕狅犉犫狉７蛋白结构域预测

犉犻犵．１　犛狋狉狌犮狋狌狉犪犾犱狅犿犪犻狀狊犻犱犲狀狋犻犳犻犮犪狋犻狅狀狅犳犕狅犉犫狉７

２．２　基因敲除及回补突变体的获得

构建 犕狅犉犫狉７基因敲除盒（图３），ＰＣＲ验证

犕狅犉犫狉７敲除及回补转化子。结果显示转化子

Δ犕狅犉犫狉７１、Δ犕狅犉犫狉７３、Δ犕狅犉犫狉７４和Δ犕狅犉犫狉７５

分别由ＧＬ１３８１（Ｆ）／ＧＬ５５７（Ｒ）扩增得到１９９３ｂｐ

的条带；由ＧＬ１３８２（Ｆ）／ＧＬ５５８（Ｒ）扩增得到２２６４ｂｐ

的条带；进一步 ＲＴＰＣＲ分析检测，使用内引物

ＧＬ１４６０（Ｆ）／ＧＬ１４６１（Ｒ）不能够在敲除突变体中扩

增出５５５ｂｐ的条带，而在犕狅犉犫狉７犮中能扩增出５５５ｂｐ

条带（图３），说明成功获得了４个具潮霉素抗性的基因

功能缺失转化子Δ犕狅犉犫狉７１、Δ犕狅犉犫狉７３、Δ犕狅犉犫狉７４

和Δ犕狅犉犫狉７５和１个基因回补菌株犕狅犉犫狉７犮。
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图２　犕狅犉犫狉７蛋白的系统发育进化树

犉犻犵．２　犘犺狔犾狅犵犲狀犲狋犻犮犪狀犪犾狔狊犻狊狅犳犕狅犉犫狉７

图３　敲除及回补突变体的构建与验证

犉犻犵．３　犆狅狀狊狋狉狌犮狋犻狅狀犪狀犱狏犲狉犻犳犻犮犪狋犻狅狀狅犳犽狀狅犮犽狅狌狋犪狀犱

犮狅犿狆犾犲犿犲狀狋犪狉狔犿狌狋犪狀狋狊

２．３　犕狅犉犫狉７表型鉴定

２．３．１　营养生长

Δ犕狅犉犫狉７在ＣＭ、ＯＭ平板上的生长速率正常；

但在ＭＭ和ＲＤＣ平板上，Δ犕狅犉犫狉７菌株生长速率

分别降低７．５８％和１０．３８％（图４），说明Δ犕狅犉犫狉７

参与调控稻瘟病菌对部分营养物质的利用。

图４　犕狅犉犫狉７在不同培养基上菌落生长形态和生长速率

犉犻犵．４　犆狅犾狅狀犻犲狊犪狀犱犵狉狅狑狋犺狉犪狋犲狊狅犳犕狅犉犫狉７犿狌狋犪狀狋狊

２．３．２　产孢量

在ＲＤＣ培养条件下，进一步分析Δ犕狅犉犫狉７的

产孢情况。结果显示，Δ犕狅犉犫狉７分生孢子形态没有

异常（图５ａ），附着胞形态也与野生型菌株一致（图

５ｂ）。另外，Δ犕狅犉犫狉７的孢子形成量也未受到影响

（图５ｃ）。表明犕狅犉犫狉７与分生孢子的形成及附着胞

发育没有重要关系。

·２２·



４５卷第１期 张梦园等：稻瘟病菌Ｆｂｏｘ蛋白ＭｏＦｂｒ７生物学功能分析

图５　犕狅犉犫狉７的产孢与附着胞形成

犉犻犵．５　犆狅狀犻犱犻犪犾狆狉狅犱狌犮狋犻狅狀犪狀犱犪狆狆狉犲狊狊狅狉犻狌犿犳狅狉犿犪狋犻狅狀狅犳犕狅犉犫狉７

２．３．３　突变体分生孢子对大麦表皮的侵染

于２４ｈ时撕取处理过的大麦表皮，发现

Δ犕狅犉犫狉７的侵入栓形成没有异常。３６ｈ后发现突变

体成功侵入到表皮细胞内并分化形成侵染菌丝，侵入

率与野生型相当，且菌丝分化程度也与野生型基本一

致（图６ａ），４８ｈ时Δ犕狅犉犫狉７菌丝能正常扩展数据未

展示。表明犕狅犉犫狉７在侵染过程中不起关键作用。

２．３．４　致病性

进一步将收集的Δ犕狅犉犫狉７孢子喷洒于水稻叶

片，７ｄ后观察到所有叶片上产生典型病斑，数目与

形态皆与野生型无区别（图６ｂ）。可见，犕狅犉犫狉７基

因与其对水稻的毒力不相关。

图６　犕狅犉犫狉７的侵染与致病能力

犉犻犵．６　犜犺犲犻狀狏犪狊犻狏犲犵狉狅狑狋犺犪狀犱狆犪狋犺狅犵犲狀犻犮犻狋狔狅犳犕狅犉犫狉７

２．３．５　对胁迫因子的敏感性及原生质体释放

在补充了各种类型胁迫因子的ＣＭ培养基上培

养犕狅犉犫狉７突变体和Ｇｕｙ１１菌株，评估犕狅犉犫狉７突

变体对渗透压和氧化应激的敏感性。结果显示，在

含有ＣＦＷ和ＣＲ的培养基上，Δ犕狅犉犫狉７抑制率较

野生型分别高１２．３％和１０．５％（图７ａ～ｂ）。结果表

明，犕狅犉犫狉７基因的缺失可能使稻瘟病菌的细胞壁

组分发生变化。进一步原生质体释放观察显示，突

变体的原生质体释放量与野生型无异（图７ｃ）。

图７　犕狅犉犫狉７对细胞壁胁迫因子犆犉犠和犆犚的敏感性

犉犻犵．７　犛犲狀狊犻狋犻狏犻狋狔狅犳犕狅犉犫狉７犿狌狋犪狀狋狊狋狅犆犉犠犪狀犱犆犚
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３　小结与讨论

酿酒酵母中Ｇｒｒ１参与细胞对营养的摄取，并且

影响蛋白降解，进一步调控细胞周期［１５］。本研究室

在前期试验中发现，稻瘟病菌中 Ｍｏｆｂｏｘ参与营养

生长、产孢、附着胞形成，同时影响对寄主的毒

力［１６］。Ｍｏｇｒｒ１影响菌株的生长速率、黑色素沉着、

分生孢子梗的形成、对外源胁迫因子耐受性及对水

稻的毒力［１７］。

本研究对一个新的Ｆｂｏｘ基因犕狅犉犫狉７进行鉴

定，该基因的生物信息学结果表明，其编码产物具有

１个典型的Ｆｂｏｘ结构域和８个连续的 ＷＤ４０结构

域，并在丝状真菌中具有高度保守性。作为Ｆｂｏｘ

蛋白的一种，ＷＤ４０蛋白被鉴定涉及细胞周期中的多

种功能。在稻瘟病菌中，ＷＤ４０重复蛋白ＭｏＣｒｅＣ影

响碳分解代谢阻抑（ｃａｒｂｏｎｃａｔａｂｏｌｉｔｅｒｅｐｒｅｓｓｉｏｎ，

ＣＣＲ）并且涉及稻瘟病菌的分生孢子、生长和致病

性［１８］。因此，犕狅犉犫狉７基因具有参与调控对寄主毒

力的可能性。

进一步表型分析结果表明，稻瘟病菌犕狅犉犫狉７

突变体在产孢量、分生孢子形成及对寄主致病性与

野生型菌株没有显著差异，这可能来源于基因功能

冗余的原因。突变体在ＣＭ和ＯＭ培养基中与野生

型无显著差异，而 ＭＭ培养基及ＲＤＣ培养基中呈

现菌丝生长速率下降，说明 ＭｏＦｂｒ７可能参与稻瘟

病菌营养生长且对部分营养物质的利用与酿酒酵母

中Ｇｒｒ１参与营养物质摄取这一结果相吻合。此外，

Δ犕狅犉犫狉７对细胞壁胁迫因子敏感，表明犕狅犉犫狉７敲除

突变体细胞壁组分可能发生变化。但是细胞壁的变

化并没有影响Δ犕狅犉犫狉７在裂解酶处理下的原生质

体释放量，说明这种变化可能只是微弱的，对细胞壁

完整性的影响不大。在玉米黑粉菌犝狊狋犻犾犪犵狅犿犪狔

犱犻狊中，ｐｍｔ４和Ｋｒｅ２被发现对细胞壁胁迫因子敏

感，但致病性分析显示，仅有ｐｍｔ４参与发病
［１９］。由

此可见，轻微的细胞壁完整性改变并不是致病的关

键因子，这可能是ＭｏＦｂｒ７对ＣＦＷ和ＣＲ敏感但最

终不致病的原因。

综上所述，本文通过基因敲除方法对 ＭｏＦｂｒ７

的生物学功能进行分析，对于其参与菌丝生长发育、

调控细胞壁完整性及其他信号通路的分子机制，还

待进一步研究。
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等［２５］；二、及时彻底清除田间杂草，严格铲除病苗并

进行土壤消毒，不宜在农田周围种植感病植物，控制

感染源；三、喷施抗病毒剂［２６］，可通过诱导植物对病

毒产生抗性，抑制病毒装配，钝化病毒的侵染性等方

式起作用；四、种植抗病的品种，如‘ＲｅｄＤｅｆｅｎｄｅｒ’、

‘ＭｔＧｌｏｒｙ’、‘ＢｅｌｌａＲｏｓａ’、‘Ｑｕｉｎｃｙ’等
［２７］。
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