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　 　 摘要:　 由果生炭疽菌(Ｃｏｌｌｅｔｏｔｒｉｃｈｕｍ ｆｒｕｃｔｉｃｏｌａ)引起的百香果炭疽病是影响百香果(Ｐａｓｓｉｆｌｏｒａ ｅｄｕｌｉｓ)产量和品

质的重要病害ꎬ解析果生炭疽菌致病分子机制对病害防控具有重要意义ꎮ 本研究鉴定得到百香果果生炭疽菌小

ＧＴＰ 酶 Ｒａｂ７ꎬ并将其与多种真菌的 Ｒａｂ７ 蛋白氨基酸序列进行比对ꎮ 系统发育分析结果表明ꎬ果生炭疽菌 Ｒａｂ７ 蛋

白与酿酒酵母(Ｓａｃｃｈａｒｏｍｙｃｅｓ ｃｅｒｅｖｉｓｉａｅ)Ｒａｂ７ 蛋白的亲缘关系最远ꎬ而与胶孢炭疽菌(Ｃｏｌｌｅｔｏｔｒｉｃｈｕｍ ｇｌｏｅｏｓｐｏｒｉｏｉｄｅｓ)、
禾谷炭疽菌(Ｃｏｌｌｅｔｏｔｒｉｃｈｕｍ ｇｒａｍｉｎｉｃｏｌａ)Ｒａｂ７ 蛋白的亲缘关系较近ꎮ 利用同源重组技术构建 Ｒａｂ７ 基因敲除菌株

△Ｒａｂ７ 及 Ｒａｂ７ 基因回补菌株△Ｒａｂ７ / Ｒａｂ７ꎮ 表性分析发现ꎬ与野生型和△Ｒａｂ７ / Ｒａｂ７ 相比ꎬ△Ｒａｂ７ 在 ＰＤＡＹ 和

ＭＭ 培养基中的菌落直径显著下降ꎬ黑色素积累量显著增加ꎬ分生孢子产量显著减少ꎮ 但△Ｒａｂ７ 与野生型 Ｎ４２５ 对

Ｈ２Ｏ２胁迫的敏感性无显著差异ꎮ 激光共聚焦显微镜观察发现 Ｒａｂ７￣ＧＦＰ 融合蛋白定位于液泡膜ꎬ且△Ｒａｂ７ 液泡呈

现碎片化分布ꎬ表明 Ｒａｂ７ 基因通过调控果生炭疽菌液泡融合维持其正常液泡形态ꎮ 本研究结果为解析果生炭疽

菌的致病分子机制提供理论依据ꎮ
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中图分类号:　 Ｓ４３６.６３９　 　 　 文献标识码:　 Ａ　 　 　 文章编号:　 １０００￣４４４０(２０２５)０６￣１１０７￣０９

Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ａｎｄ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｔｈｅ ｓｍａｌｌ ＧＴＰａｓｅ ｇｅｎｅ Ｒａｂ７ ｉｎ
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Ｎｉｎｇｄｅ ３５２１００ꎬ Ｃｈｉｎａꎻ ２. Ｋｅｙ Ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ ｏｆ Ｂｉｏｐｅｓｔｉｃｉｄｅ ａｎｄ Ｃｈｅｍｉｃａｌ Ｂｉｏｌｏｇｙꎬ Ｍｉｎｉｓｔｒｙ ｏｆ Ｅｄｕｃａｔｉｏｎꎬ Ｆｕｊｉａｎ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒｅ ａｎｄ Ｆｏｒｅｓｔｒｙ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ
Ｆｕｚｈｏｕ ３５０００２ꎬ Ｃｈｉｎａ)

　 　 Ａｂｓｔｒａｃｔ:　 Ａｎｔｈｒａｃｎｏｓｅ ｏｆ Ｐａｓｓｉｆｌｏｒａ ｅｄｕｌｉｓ ｃａｕｓｅｄ ｂｙ Ｃｏｌｌｅｔｏｔｒｉｃｈｕｍ ｆｒｕｃｔｉｃｏｌａ ｉｓ ａ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｓｅａｓｅ ａｆｆｅｃｔｉｎｇ ｔｈｅ ｙｉｅｌｄ
ａｎｄ ｑｕａｌｉｔｙ ｏｆ ｐａｓｓｉｏｎ ｆｒｕｉｔ. Ｅｌｕｃｉｄａｔｉｎｇ ｔｈｅ ｐａｔｈｏｇｅｎｉｃ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍｅｃｈａｎｉｓｍｓ ｏｆ Ｃｏｌｌｅｔｏｔｒｉｃｈｕｍ ｆｒｕｃｔｉｃｏｌａ ｉｓ ｏｆ ｇｒｅａｔ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｃｅ
ｆｏｒ ｄｉｓｅａｓｅ ｃｏｎｔｒｏｌ. Ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙꎬ ｗｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ ｔｈｅ ｓｍａｌｌ ＧＴＰａｓｅ Ｒａｂ７ ｆｒｏｍ Ｃ. ｆｒｕｃｔｉｃｏｌａ ａｎｄ ｃｏｍｐａｒｅｄ ｉｔｓ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ
ｗｉｔｈ ｔｈｏｓｅ ｏｆ Ｒａｂ７ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｆｒｏｍ ｖａｒｉｏｕｓ ｆｕｎｇｉ. Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ａｎａｌｙｓｉｓ ｒｅｖｅａｌｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ Ｒａｂ７ ｐｒｏｔｅｉｎ ｏｆ Ｃ. ｆｒｕｃｔｉｃｏｌａ ｈａｄ ｔｈｅ ｍｏｓｔ
ｄｉｓｔａｎｔ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｗｉｔｈ ｔｈｅ Ｒａｂ７ ｐｒｏｔｅｉｎ ｏｆ Ｓａｃｃｈａｒｏｍｙｃｅｓ ｃｅｒｅｖｉｓｉａｅꎬ ｗｈｉｌｅ ｉｔ ｗａｓ ｃｌｏｓｅｌｙ ｒｅｌａｔｅｄ ｔｏ ｔｈｅ Ｒａｂ７ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｏｆ Ｃｏｌｌｅｔｏ￣

ｔｒｉｃｈｕｍ ｇｌｏｅｏｓｐｏｒｉｏｉｄｅｓ ａｎｄ Ｃｏｌｌｅｔｏｔｒｉｃｈｕｍ ｇｒａｍｉｎｉｃｏｌａ. Ｕｓｉｎｇ
ｈｏｍｏｌｏｇｏｕｓ ｒｅｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎ ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙꎬ ｗｅ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｅｄ ｔｈｅ
Ｒａｂ７ ｇｅｎｅ ｋｎｏｃｋｏｕｔ ｓｔｒａｉｎ △Ｒａｂ７ ａｎｄ ｔｈｅ ｃｏｍｐｌｅｍｅｎｔｅｄ
ｓｔｒａｉｎ △Ｒａｂ７/ Ｒａｂ７. Ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ ａｎａｌｙｓｉｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｃｏｍ￣
ｐａｒｅｄ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｗｉｌｄ ｔｙｐｅ ａｎｄ △Ｒａｂ７/ Ｒａｂ７ꎬ ｔｈｅ △Ｒａｂ７ ｍｕ￣
ｔａｎｔ ｅｘｈｉｂｉｔｅｄ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｒｅｄｕｃｅｄ ｃｏｌｏｎｙ ｄｉａｍｅｔｅｒ ｏｎ ＰＤＡＹ
ａｎｄ ＭＭ ｍｅｄｉａꎬ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｉｎｃｒｅａｓｅｄ ｍｅｌａｎｉｎ ａｃｃｕｍｕｌａ￣
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ｔｉｏｎꎬ ａｎｄ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｄｅｃｒｅａｓｅｄ ｃｏｎｉｄｉａｌ ｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ. Ｈｏｗｅｖｅｒꎬ △Ｒａｂ７ ａｎｄ ｔｈｅ ｗｉｌｄ ｔｙｐｅ Ｎ４２５ ｄｉｄ ｎｏｔ ｓｈｏｗ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒ￣
ｅｎｃｅｓ ｉｎ ｓｅｎｓｉｔｉｖｉｔｙ ｔｏ Ｈ２Ｏ２ ｓｔｒｅｓｓ. Ｃｏｎｆｏｃａｌ ｌａｓｅｒ ｓｃａｎｎｉｎｇ ｍｉｃｒｏｓｃｏｐｙ ｏｂｓｅｒｖａｔｉｏｎｓ ｉｎｄｉｃａｔｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ Ｒａｂ７￣ＧＦＰ ｆｕｓｉｏｎ ｐｒｏｔｅｉｎ
ｗａｓ ｌｏｃａｌｉｚｅｄ ｔｏ ｔｈｅ ｖａｃｕｏｌａｒ ｍｅｍｂｒａｎｅꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｖａｃｕｏｌｅｓ ｉｎ △Ｒａｂ７ ａｐｐｅａｒｅｄ ｆｒａｇｍｅｎｔｅｄꎬ ｓｕｇｇｅｓｔｉｎｇ ｔｈａｔ Ｒａｂ７ ｇｅｎｅ ｍａｉｎｔａｉｎｅｄ
ｎｏｒｍａｌ ｖａｃｕｏｌａｒ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｙ ｉｎ Ｃ. ｆｒｕｃｔｉｃｏｌａ ｂｙ ｒｅｇｕｌａｔｉｎｇ ｖａｃｕｏｌａｒ ｆｕｓｉｏｎ. Ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ ｐｒｏｖｉｄｅｓ ａ ｔｈｅｏｒｅｔｉｃａｌ ｂａｓｉｓ ｆｏｒ ｅｌｕｃｉｄａｔｉｎｇ
ｔｈｅ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍｅｃｈａｎｉｓｍｓ ｏｆ ｐａｔｈｏｇｅｎｉｃｉｔｙ ｉｎ Ｃ. ｆｒｕｃｔｉｃｏｌａ.

Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ:　 Ｐａｓｓｉｆｌｏｒａ ｅｄｕｌｉｓꎻ Ｃｏｌｌｅｔｏｔｒｉｃｈｕｍ ｆｒｕｃｔｉｃｏｌａꎻ ｓｍａｌｌ ＧＴＰａｓｅ ｇｅｎｅ Ｒａｂ７ꎻ ｐａｔｈｏｇｅｎｉｃｉｔｙ

　 　 百香果(Ｐａｓｓｉｆｌｏｒａ ｅｄｕｌｉｓ)ꎬ又称西番莲、鸡蛋

果ꎬ是西番莲科西番莲属的多年生常绿攀缘草质藤

本植物ꎬ主要分布于热带和亚热带地区ꎬ在中国广

西、福建、广东和海南等地广泛种植ꎬ其果汁色泽鲜

艳ꎬ酸甜可口ꎬ富含营养ꎬ具有较高的食用价值、观赏

价值、药用价值ꎬ深受消费者喜爱[１￣３]ꎮ 炭疽病是百

香果的重要病害之一ꎬ已成为百香果产业发展的限

制因素ꎮ 因此ꎬ深入研究百香果炭疽病的发病机理

具有重要意义ꎮ 已有研究结果表明ꎬ果生炭疽菌是

引起百香果炭疽病的主要病原菌之一[４]ꎮ 近年来ꎬ
关于果生炭疽菌功能基因的研究逐渐增多ꎮ 研究发

现ꎬＨｏｍｅｏｂｏｘ 家族转录因子 Ｈｔｆ２ 调控菌株的营养

生长、分生孢子形态建成以及黑色素合成ꎻ半胱氨酸

蛋白酶 Ａｔｇ４ 与 Ａｔｇ８ 相互作用ꎬ共同调控果生炭疽

菌的生长、自噬和致病性ꎻ双特异性磷酸酶 Ｍｓｇ５ 受

转录因子 Ａｐ１ 调控ꎬ其调节着果生炭疽菌对油茶的

致病性[５￣７]ꎮ 然而ꎬ与稻瘟病菌、禾谷镰刀菌等模式

病原真菌相比ꎬ针对果生炭疽菌功能基因的系统性

研究仍然较少ꎬ尤其是关于其致病基因在百香果宿

主中的作用尚未深入探索ꎮ 因此ꎬ进一步研究果生

炭疽菌的功能基因ꎬ有助于揭示其致病分子机制ꎬ为
百香果炭疽病的防治提供理论依据ꎮ

Ｒａｂ 蛋白是 Ｒａｓ 超级家族成员ꎬ也被称为小 Ｇ
蛋白ꎬ是一类相对分子量为２×１０４ ~ ４×１０４的单体蛋

白ꎬ具有内源 ＧＴＰ 酶活性ꎬ主要参与囊泡运输过程ꎬ
包括胞吞和胞吐ꎮ 其中ꎬＲａｂ７ 蛋白参与了早期内涵

体向晚期内涵体的转变过程[８]ꎮ 在丝状真菌中ꎬ
Ｒａｂ７ 与液泡融合密切相关ꎬ其缺失会导致菌丝液泡

碎片化[９￣１１]ꎮ 此外ꎬ在植物病原真菌中ꎬＲａｂ７ 不仅

参与囊泡运输ꎬ还调控病原菌的生长发育和致病性ꎮ
例如ꎬ ＦｇＲａｂ７ 缺失会导致禾谷镰刀菌的菌落生长

减缓、菌丝分枝增多、分生孢子产量降低、有性发育

受阻、毒素合成减少、致病性几乎完全丧失[９]ꎮ 在

稻瘟病菌中ꎬＲａｂ７ 同源蛋白 ＭｏＹｐｔ７ 的缺失会导致

菌株的营养生长变缓、产孢能力下降、液泡融合受阻

以及自噬体形成异常ꎮ 此外ꎬ由于附着胞形成受阻ꎬ
该菌株对水稻的侵染能力也显著降低[１０ꎬ１２]ꎮ 目前ꎬ
针对炭疽菌属 Ｒａｂ 蛋白的研究较少ꎬ因此有必要对

该家族蛋白的功能进行深入探究ꎬ以明确其在炭疽

菌致病过程中的作用ꎮ 本研究拟以 Ｒａｂ７ 蛋白为研

究对象ꎬ旨在揭示其在果生炭疽菌中的生物学功能

及其在侵染百香果过程中的作用机制ꎬ从而为解析

果生炭疽菌的致病分子机制提供理论依据ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 试验材料

果生炭疽菌野生型菌株 Ｎ４２５、质粒 ｐＣＺ００３ 和

ｐＣＺ０２５ 由宁德师范学院生物科学与工程学院保存ꎮ
病原菌接种试验所用百香果品种为金元宝ꎮ 马铃薯

葡萄糖琼脂酵母培养基(ＰＤＡＹ):马铃薯 ２００ ｇꎬ酵
母粉 １ ｇꎬ葡萄糖 ２０ ｇꎬ琼脂粉 ２０ ｇꎬ蒸馏水定容到

１ Ｌꎮ 基础培养基(ＭＭ):Ｎａ２ ＨＰＯ４ １􀆰 ５ ｇꎬＫＨ２ ＰＯ４

０􀆰 ５ ｇꎬＭｇＳＯ４ 􀅰７Ｈ２ Ｏ ０􀆰 ２ ｇꎬ ＮａＣｌ １􀆰 ０ ｇꎬ葡萄糖

５􀆰 ０ ｇꎬＮＨ４ＮＯ３ １􀆰 ０ ｇꎬ用 ＮａＯＨ 将 ｐＨ 值调至 ７􀆰 ２ꎬ固
体培养基另添加琼脂粉 ２０􀆰 ０ ｇꎬ蒸馏水定容到 １ Ｌꎮ
原生质体再生培养基(ＴＢ３):酵母提取物 ３ ｇꎬ酪氨

酸水解蛋白 ３ ｇꎬ蔗糖 ２００ ｇꎬ固体培养基另添加琼脂

粉 ２０ ｇꎬ蒸馏水定容到 １ Ｌꎮ 完全培养基(ＣＭ):酵
母提取物 ６ ｇꎬ酪氨酸水解蛋白 ６ ｇꎬ蔗糖 １０ ｇꎬ琼脂

粉 ２０ ｇꎬ蒸馏水定容到 １ Ｌꎮ 以上培养基均经高压灭

菌ꎬ室温保存ꎮ
１.２　 试验方法

１.２.１　 Ｒａｂ７ 蛋白氨基酸序列分析与系统发育树的

构建 　 从果生炭疽菌 Ｎ４２５ 基因组数据库中获取

Ｒａｂ７ 基因序列[１３]ꎬ通过 ＮＣＢＩ 数据库(ｈｔｔｐｓ: / / ｗｗｗ.
ｎｃｂｉ.ｎｌｍ.ｎｉｈ.ｇｏｖ / )比对获得其氨基酸序列ꎮ 同时下

载胶孢炭疽菌(Ｃｏｌｌｅｔｏｔｒｉｃｈｕｍ ｇｌｏｅｏｓｐｏｒｉｏｉｄｅｓ)、禾谷

炭疽 菌 ( Ｃｏｌｌｅｔｏｔｒｉｃｈｕｍ ｇｒａｍｉｎｉｃｏｌａ )、 稻 瘟 病 菌

(Ｐｙｒｉｃｕｌａｒｉａ ｏｒｙｚａｅ)、粗糙脉孢霉 (Ｎｅｕｒｏｓｐｏｒａ ｃｒａｓ￣
ｓａ)、禾谷镰刀菌(Ｆｕｓａｒｉｕｍ ｇｒａｍｉｎｅａｒｕｍ)、构巢曲霉
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(Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ ｎｉｄｕｌａｎｓ)、酿酒酵母(Ｓａｃｃｈａｒｏｍｙｃｅｓ ｃｅｒｅ￣
ｖｉｓｉａｅ)７ 种真菌的 Ｒａｂ７ 同源蛋白氨基酸序列ꎮ 使用

Ｃｌｕｓｔａｌ Ｘ１.８３ 软件进行多序列比对ꎬ使用 ＥＮＤｓｃｒｉｐｔ
软件进行序列着色ꎮ 采用 ＭＥＧＡ １１ 软件的邻接法

(Ｎｅｉｇｈｂｏｒ￣ｊｏｉｎｉｎｇ)进行１ ０００次 ｂｏｏｔｓｔｒａｐ 检验构建

系统发育树ꎮ
１.２.２　 果生炭疽菌 Ｒａｂ７ 基因的敲除与回补　 利用

ＳＤＳ 法[１４]提取果生炭疽菌 Ｎ４２５ 基因组 ＤＮＡꎬ并以其

为模板ꎬ使用引物 ＡＦ / ＡＲ 和 ＢＦ / ＢＲ 分别扩增 Ｒａｂ７
基因上下游同源臂片段 Ａ 和 Ｂꎻ以 ｐＣＺ０２５ 为模板ꎬ分
别使用引物 Ｇ４１８Ｆ / Ｇ４１Ｒ 和 Ｇ１８Ｆ / Ｇ４１８Ｒ 扩增新霉

素磷酸转移酶基因(ＧＥＮ)的前 ２ / ３ 片段(Ｇａ)和后

２ / ３片段(Ｇｂ)ꎬ通过融合 ＰＣＲ 将 Ａ 与 Ｇａ 片段连接获

得 ＡＧ 片段ꎬＢ 与 Ｇｂ 片段连接获得 ＧＢ 片段ꎬ将 ＡＧ
和 ＧＢ 片段共转化至 Ｎ４２５ 原生质体中ꎬ原生质体的

制备及转化参照彭成彬等[１５]的方法ꎮ 利用终质量浓

度为 ４００ μｇ / ｍＬ的新霉素 Ｇ４１８ 筛选转化子ꎬ提取这

些转化子的基因组 ＤＮＡ 为模板ꎬ利用 ３ 对引物

ＯＦ / ＯＲ、ＵＡＦ / ＵＡＲ 和 ＤＢＦ / ＤＢＲ 进行 ＰＣＲ 扩增ꎬ以
验证转化子是否为 Ｒａｂ７ 基因缺失突变体ꎮ

利用引物 ＣＦ / ＣＲ 从 Ｎ４２５ 基因组中扩增 Ｒａｂ７ 基

因开放阅读框片段 Ｃꎬ引物 ＣＦ / ＣＲ 分别含有Ｂａｍ ＨⅠ
和 ＮｏｔⅠ酶切位点ꎬ将 Ｃ 片段连接至 ｐＣＺ００３ 质粒的

ＧＦＰ 基因下游ꎬ构建回补载体ꎬ将回补载体转化至

△Ｒａｂ７ 突变体原生质体中ꎬ利用终质量浓度为 ４００
μｇ / ｍＬ的潮霉素筛选转化子ꎬ提取这些转化子的基因

组 ＤＮＡ 作为模板ꎬ利用 ３ 对引物 ＯＦ / ＯＲ、ＵＡＦ / ＵＡＲ
和 ＤＢＦ / ＤＢＲ 进行 ＰＣＲ 扩增ꎬ以验证转化子是否为

Ｒａｂ７ 基因回补菌株ꎮ 引物序列如表 １ 所示ꎮ
１.２.３　 果生炭疽菌菌落形态观察　 将各菌株接种于

ＰＤＡＹ 和 ＭＭ 平板培养基上ꎬ２６ ℃光照培养 ５ ｄ 后ꎬ
测量菌落直径并观察菌丝形态ꎮ 继续培养 ３ ｄ 后ꎬ观
察黑色素合成情况ꎮ 将各菌株接种于 ＣＭ 固体培养

基(添加Ｈ２Ｏ２ꎬ终浓度为 ９􀆰 ７９ ｍｍｏｌ / Ｌ)上ꎬ暗培养 ３ ｄ
后ꎬ测量菌落半径并计算Ｈ２Ｏ２对各菌株的抑制率ꎮ
１.２.４　 分生孢子产量统计与孢子形态观察 　 将直

径 ５ ｍｍ 的菌丝块接种于 １００ ｍＬ ＣＭ 液体培养基

中ꎬ２６ ℃条件下 １５０ ｒ / ｍｉｎ振荡培养 ５ ｄꎮ 过滤收集

分生孢子ꎬ用血细胞计数板计数ꎬ通过显微镜观察分

生孢子形态ꎮ 用 ｄｄＨ２Ｏ 将孢子含量调节至至 １ ｍＬ
５×１０４个ꎬ滴于疏水盖玻片上ꎬ暗培养 １２ ｈ 后观察附

着胞形态ꎮ

表 １　 引物序列

Ｔａｂｌｅ １　 Ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

引物　
名称　 序列(５′→３′) 　 　 　 　 　

ＡＦ ＣＣＧＡＡＧＧＴＣＴＴＴＧＴＴＧＣＧＡＴ

ＡＲ ＣＣＡＣＧＡＴＴＣＧＡＡＧＣＣＧＣＧＧＡＧＧＧＧＧＴＧＧＴＴＧＧＴＴＧＧＴＧＴＡＧ

Ｇ４１８Ｆ ＣＴＡＣＡＣＣＡＡＣＣＡＡＣＣＡＣＣＣＣＣＴＣＣＧＣＧＧＣＴＴＣＧＡＡＴＣＧＴＧＧ

Ｇ４１Ｒ ＧＡＡＡＡＧＣＧＧＣＣＡＴＴＴＴＣＣＡＣＣＡＴＧＡ

Ｇ１８Ｆ ＧＡＡＣＴＧＣＡＡＧＡＣＧＡＧＧＣＡＧＣＧ

Ｇ４１８Ｒ ＡＡＡＣＡＣＣＡＴＴＣＡＣＡＣＣＡＧＴＧＣＴＣＡＧＡＡＧＡＡＣＴＣＧＴＣＡＡＧＡＡＧＧＣ
ＧＡＴＡＧ

ＢＦ ＣＧＣＣＴＴＣＴＴＧＡＣＧＡＧＴＴＣＴＴＣＴＧＡＧＣＡＣＴＧＧＴＧＴＧＡＡＴＧＧＴＧＴＴＴ

ＢＲ ＧＧＴＴＴＧＴＧＴＧＴＣＴＴＧＧＧＴＣＣＴ

ＣＦ ＣＧＣＧＧＡＴＣＣＡＴＧＴＣＡＴＣＧＡＧＡＡＡＧＡＡＧＧＴＣＣ

ＣＲ ＡＴＡＡＧＡＡＴＧＣＧＧＣＣＧＣＴＴＡＧＣＡＧＧＣＧＣＡＧＣＣＧＴＣＣ

ＯＦ ＣＴＣＡＡＧＧＴＧＧＧＣＴＴＴＡＴＣＧＧ

ＯＲ ＡＴＧＧＧＡＡＧＴＴＧＴＣＧＧＧＧＴＣ

ＵＡＦ ＧＡＡＴＣＡＴＴＧＣＧＧＧＴＴＣＧＴＡＡ

ＵＡＲ ＴＧＧＴＣＧＧＴＧＣＴＧＴＧＴＴＴＴＧ

ＤＢＦ ＴＡＴＣＡＴＧＧＴＧＧＡＡＡＡＴＧＧＣＣ

ＤＢＲ ＴＣＧＴＧＡＧＧＡＡＧＡＧＡＧＧＧＡＧＧ

１.２.５　 致病性分析　 取新鲜百香果叶片ꎬ清水洗净

后ꎬ在叶片上制造十字伤口ꎮ 将菌丝块接种于伤口

处ꎬ保湿培养３~７ ｄ 后观察病斑形成情况ꎬ以接种无

菌琼脂块的叶片为对照ꎮ
１.２.６　 Ｒａｂ７ 蛋白亚细胞定位观察　 取 Ｒａｂ７ 基因互

补菌株的菌丝块置于载玻片上ꎬ分别滴加无菌水和

４ μｍｏｌ / Ｌ ＦＭ４￣６４ 染料ꎬ保湿孵育 ３０ ｍｉｎꎮ 使用激

光共聚焦显微镜分别在明场、蓝光激发(检测 ＦＭ４￣
６４ 荧光)和绿光激发(检测 ＧＦＰ 荧光)条件下进行

Ｒａｂ７￣ＧＦＰ 融合蛋白的亚细胞定位观察ꎮ
１.２. ７ 　 菌丝液泡形 态 观 察 　 分别取野生型和

△Ｒａｂ７ 突变体菌丝ꎬ用 ４ μｍｏｌ / Ｌ ＦＭ４￣６４ 染料染

色ꎬ保湿孵育 ３０ ｍｉｎ 后用激光共聚焦显微镜观察菌

丝中液泡形态ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 Ｒａｂ７ 蛋白亲缘关系与结构域分析

如表 ２ 所示ꎬ将果生炭疽菌与胶孢炭疽菌(Ｃｏｌ￣
ｌｅｔｏｔｒｉｃｈｕｍ ｇｌｏｅｏｓｐｏｒｉｏｉｄｅｓ)、禾谷炭疽菌 ( Ｃｏｌｌｅｔｏｔｒｉ￣
ｃｈｕｍ ｇｒａｍｉｎｉｃｏｌａ)、稻瘟病菌(Ｐｙｒｉｃｕｌａｒｉａ ｏｒｙｚａｅ)、粗
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糙脉孢霉(Ｎｅｕｒｏｓｐｏｒａ ｃｒａｓｓａ)、禾谷镰刀菌(Ｆｕｓａｒｉｕｍ
ｇｒａｍｉｎｅａｒｕｍ)、 构巢曲霉 ( Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ ｎｉｄｕｌａｎｓ) 的

Ｒａｂ７ 蛋白的氨基酸序列一致度较高ꎬ与酿酒酵母

(Ｓａｃｃｈａｒｏｍｙｃｅｓ ｃｅｒｅｖｉｓｉａｅ)的 Ｒａｂ７ 蛋白的氨基酸序

列一致度较低ꎮ 如图 １ 所示ꎬ８ 个真菌的 Ｒａｂ７ 蛋白

均包含小分子 ＧＴＰ 酶特征性结构域 Ｇ１~Ｇ５、５ 个保

守结构域 Ｆ１~Ｆ５ 以及 Ｃ 端膜定位信号序列ꎬ这些区

域在不同真菌中也显示出较高的序列一致性ꎬ表明

Ｒａｂ７ 蛋白在真菌进化过程中具有高度保守性ꎮ 系

统发育分析结果表明ꎬ果生炭疽菌 Ｒａｂ７ 蛋白与酿

酒酵母 Ｙｐｔ７ 蛋白的氨基酸序列相差较大ꎬ亲缘关系

最远ꎬ而与同属真菌 (胶孢炭疽菌、禾谷炭疽菌)
Ｒａｂ７ 蛋白的氨基酸序列高度相似ꎬ其中与胶孢炭疽

菌 Ｒａｂ７ 蛋白的氨基酸序列完全一致ꎮ 值得注意的

是ꎬ稻瘟病菌能够产生附着胞ꎬ其 Ｒａｂ７ 蛋白与果生

炭疽菌的 Ｒａｂ７ 蛋白亲缘关系较近ꎻ禾谷镰刀菌、构
巢曲霉、粗糙脉胞菌均不能产生附着胞ꎬ其 Ｒａｂ７ 蛋

白与果生炭疽菌的 Ｒａｂ７ 蛋白亲缘关系较远ꎮ

表 ２　 果生炭疽菌 Ｒａｂ７ 蛋白与不同真菌 Ｒａｂ７ 蛋白的氨基酸序列比对

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ Ｒａｂ７ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｆｒｏｍ Ｃｏｌｌｅｔｏｔｒｉｃｈｕｍ ｆｒｕｃｔｉｃｏｌａ ａｎｄ ｖａｒｉｏｕｓ ｆｕｎｇｉ

物种　 　 　 　 　 　 氨基酸序列号　 序列覆盖度(％) 序列一致度(％)

胶孢炭疽菌(Ｃｏｌｌｅｔｏｔｒｉｃｈｕｍ ｇｌｏｅｏｓｐｏｒｉｏｉｄｅｓ) ＸＰ＿０４５２７０５０６.１ １００.０ １００.０

禾谷炭疽菌(Ｃｏｌｌｅｔｏｔｒｉｃｈｕｍ ｇｒａｍｉｎｉｃｏｌａ) ＸＰ＿００８０９２０６３.１ １００.０ ９９.５

稻瘟病菌(Ｐｙｒｉｃｕｌａｒｉａ ｏｒｙｚａｅ) ＸＰ＿００３７１５１０７.１ １００.０ ９７.１

粗糙脉孢霉(Ｎｅｕｒｏｓｐｏｒａ ｃｒａｓｓａ) ＸＰ＿９６１４８７.１ １００.０ ９６.６

禾谷镰刀菌(Ｆｕｓａｒｉｕｍ ｇｒａｍｉｎｅａｒｕｍ) ＸＰ＿０１１３２３６４１.１ １００.０ ９４.１

构巢曲霉(Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ ｎｉｄｕｌａｎｓ) ＸＰ＿０５０４６９３３９.１ １００.０ ８７.８

酿酒酵母(Ｓａｃｃｈａｒｏｍｙｃｅｓ ｃｅｒｅｖｉｓｉａｅ) ＮＰ＿０１３７１３.１ １００.０ ６５.９

２.２　 果生炭疽菌 Ｒａｂ７ 基因敲除菌株与 Ｒａｂ７ 基因

回补菌株的验证

　 　 本研究利用同源重组技术将 Ｒａｂ７ 基因替换

为新霉素磷酸转移酶基因( ＧＥＮ) [１６] ꎮ 如图 ２ 所

示ꎬ通过原生质体转化获得 ４ 个转化子ꎬ使用引

物 ＯＦ / ＯＲ 进行检验ꎬ仅 １ 个转化子未扩增出

Ｒａｂ７ 基因ꎬ将其命名为△Ｒａｂ７(图 ２Ｂ) ꎮ 进一步

使用引物 ＵＡＦ / ＵＡＲ 和 ＤＢＦ / ＤＢＲ 进行验证ꎬ确
认△Ｒａｂ７ 为 Ｒａｂ７ 基因缺失突变体ꎮ 随后ꎬ将

Ｒａｂ７ 基因的回补载体导入△Ｒａｂ７ 中ꎬ获得回补

菌株△Ｒａｂ７ / Ｒａｂ７ꎮ
２.３　 Ｒａｂ７ 基因对果生炭疽菌营养生长的影响

如图 ３ 所示ꎬ△Ｒａｂ７ 在 ＰＤＡＹ 和 ＭＭ 培养基上

的生长速率显著低于野生型 Ｎ４２５ꎬ其中 ＭＭ 培养基

上△Ｒａｂ７ 的菌落直径仅为野生型 Ｎ４２５ 的 １ / ３ꎮ
△Ｒａｂ７ 气 生 菌 丝 量 明 显 减 少ꎬ 该 表 型 缺 陷 在

△Ｒａｂ７ / Ｒａｂ７ 中得到恢复ꎮ Ｈ２Ｏ２ 胁迫试验结果表

明ꎬ△Ｒａｂ７ 与野生型 Ｎ４２５ 对氧化胁迫的敏感性无

显著差异ꎮ
２.４　 Ｒａｂ７ 基因对果生炭疽菌黑色素形成的影响

如图 ４ 所示ꎬ培养 ７ ｄꎬ△Ｒａｂ７ 在 ＰＤＡＹ 培养基

上产生明显的黑色素积累ꎬ 而野生型 Ｎ４２５ 和

△Ｒａｂ７ / Ｒａｂ７ 仅产生少量黑色素ꎬ表明 Ｒａｂ７ 基因负

调控黑色素的合成ꎮ
２.５　 Ｒａｂ７ 基因对果生炭疽菌分生孢子产量和附着

胞的影响

　 　 如图 ５ 所示ꎬＲａｂ７ 基因的缺失造成果生炭疽菌

分生孢子产量显著下降ꎬ△Ｒａｂ７ 分生孢子产量约为

野生型 Ｎ４２５、△Ｒａｂ７ / Ｒａｂ７ 的 １ / １０ꎬ但△Ｒａｂ７ 分生

孢子的形态与野生型 Ｎ４２５ 和△Ｒａｂ７ / Ｒａｂ７ 无显著

差异ꎬ表明 Ｒａｂ７ 基因调控果生炭疽菌分生孢子产量

但不影响分生孢子的形态建成ꎮ
２.６　 Ｒａｂ７ 基因对果生炭疽菌致病性的影响

如图 ６ 所示ꎬ△Ｒａｂ７ 在百香果叶片上并没有产

生明显病斑ꎮ 而野生型 Ｎ４２５、△Ｒａｂ７ / Ｒａｂ７ 均在叶

片上产生典型病斑ꎬ表明 Ｒａｂ７ 是果生炭疽菌的重

要致病因子ꎮ
２.７　 果生炭疽菌 Ｒａｂ７ 蛋白亚细胞定位

如图 ７ 所示ꎬＲａｂ７￣ＧＦＰ 与 ＦＭ４￣６４ 染料共定位

于液泡膜ꎮ △Ｒａｂ７ 的液泡呈现碎片化分布ꎬ而

Ｒａｂ７ 基因回补菌株△Ｒａｂ７ / Ｒａｂ７ 的液泡完整ꎬ表明

Ｒａｂ７ 基因通过调控液泡融合维持正常液泡形态ꎮ
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图 １　 果生炭疽菌 Ｒａｂ７ 蛋白与不同真菌 Ｒａｂ７ 蛋白的氨基酸序列比对(Ａ)和系统发育树(Ｂ)
Ｆｉｇ.１　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ Ｒａｂ７ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｆｒｏｍ Ｃｏｌｌｅｔｏｔｒｉｃｈｕｍ ｆｒｕｃｔｉｃｏｌａ ａｎｄ ｖａｒｉｏｕｓ ｆｕｎｇｉ (Ａ) ａｎｄ ｔｈｅ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ

ｔｒｅｅ (Ｂ)
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Ａ:果生炭疽菌 Ｒａｂ７ 基因的敲除策略ꎬＧＥＮ 为新霉素磷酸转移酶基因ꎬ引物 ＡＦ / ＡＲ、Ｇ４１８Ｆ / Ｇ４１Ｒ、Ｇ１８Ｆ / Ｇ４１８Ｒ、ＢＦ / ＢＲ、ＣＦ / ＣＲ、ＯＦ / ＯＲ、
ＵＡＦ / ＵＡＲ、ＤＢＦ / ＤＢＲ 序列见表 １ꎻＢ:果生炭疽菌 Ｒａｂ７ 基因敲除菌株和 Ｒａｂ７ 基因回补菌株的验证ꎬ△Ｒａｂ７ 为 Ｒａｂ７ 基因敲除菌株ꎬ△Ｒａｂ７ /
Ｒａｂ７ 为 Ｒａｂ７ 基因回补菌株ꎬＮ４２５ 为野生型果生炭疽菌ꎮ

图 ２　 果生炭疽菌 Ｒａｂ７ 基因敲除菌株和 Ｒａｂ７ 基因回补菌株的构建

Ｆｉｇ.２　 Ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ Ｒａｂ７ ｇｅｎｅ ｋｎｏｃｋｏｕｔ ｓｔｒａｉｎ ａｎｄ ｃｏｍｐｌｅｍｅｎｔａｒｙ ｓｔｒａｉｎ ｏｆ Ｃｏｌｌｅｔｏｔｒｉｃｈｕｍ ｆｒｕｃｔｉｃｏｌａ

Ａ:各菌株在 ＰＤＡＹ 培养基上的菌落形态ꎬ虚线为菌落切割位置ꎻＢ:各菌株在 ＭＭ 培养基上的菌落形态ꎻＣ:Ｈ２Ｏ２对各菌株营养生长的抑制

率ꎮ △Ｒａｂ７ 为 Ｒａｂ７ 基因敲除菌株ꎬ△Ｒａｂ７ / Ｒａｂ７ 为 Ｒａｂ７ 基因回补菌株ꎬＮ４２５ 为野生型果生炭疽菌ꎮ
图 ３　 果生炭疽菌 Ｒａｂ７ 基因敲除菌株与 Ｒａｂ７ 基因回补菌株的营养生长

Ｆｉｇ.３　 Ｖｅｇｅｔａｔｉｖｅ ｇｒｏｗｔｈ ｏｆ ｔｈｅ Ｒａｂ７ ｇｅｎｅ ｋｎｏｃｋｏｕｔ ｓｔｒａｉｎ ａｎｄ ｃｏｍｐｌｅｍｅｎｔａｒｙ ｓｔｒａｉｎ ｏｆ Ｃｏｌｌｅｔｏｔｒｉｃｈｕｍ ｆｒｕｃｔｉｃｏｌａ

△Ｒａｂ７ 为 Ｒａｂ７ 基因敲除菌株ꎬ△Ｒａｂ７ / Ｒａｂ７ 为 Ｒａｂ７ 基因回补

菌株ꎬＮ４２５ 为野生型果生炭疽菌ꎮ
图 ４　 果生炭疽菌 Ｒａｂ７ 基因敲除菌株与 Ｒａｂ７ 基因回补菌株的

黑色素形成

Ｆｉｇ.４　 Ｍｅｌａｎｉｎ ｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｉｎ ｔｈｅ Ｒａｂ７ ｇｅｎｅ ｋｎｏｃｋｏｕｔ ｓｔｒａｉｎ ａｎｄ
ｃｏｍｐｌｅｍｅｎｔａｒｙ ｓｔｒａｉｎ ｏｆ Ｃｏｌｌｅｔｏｔｒｉｃｈｕｍ ｆｒｕｃｔｉｃｏｌａ

３　 讨论与结论

Ｒａｂ 蛋白在真核生物中高度保守ꎬ特别是在丝状

真菌中ꎮ 研究结果表明ꎬ与禾谷镰刀菌(Ｆｕｓａｒｉｕｍ
ｇｒａｍｉｎｅａｒｕｍ)Ｒａｂ７ 相比ꎬ果生炭疽菌(Ｃｏｌｌｅｔｏｔｒｉｃｈｕｍ
ｆｒｕｃｔｉｃｏｌａ)Ｒａｂ７ 与稻瘟病菌(Ｐｙｒｉｃｕｌａｒｉａ ｏｒｙｚａｅ)Ｒａｂ７
的亲缘关系更近ꎮ 禾谷镰刀菌和稻瘟病菌的 Ｒａｂ７ 蛋

白均为其致病性必需因子[９￣１０]ꎮ 果生炭疽菌和稻瘟

病菌的 Ｒａｂ７ 基因不仅参与营养生长的调控ꎬ还参与

黑色素合成的负调控[１０]ꎮ Ｒａｂ７ 基因缺失的禾谷镰刀

菌菌落生长速率降低ꎬ且其受到的生长抑制程度较果

生炭疽菌和稻瘟病菌更为显著ꎬ但是禾谷镰刀菌中

Ｒａｂ７ 基因缺失并未对色素合成产生明显影响[９]ꎮ
亚细胞定位研究结果表明ꎬ果生炭疽菌 Ｒａｂ７

定位于液泡膜ꎬ与酵母、稻瘟病菌和禾谷镰刀菌中的

Ｒａｂ７ 同源蛋白定位一致[９ꎬ１２ꎬ１７￣１８]ꎮ 在禾谷镰刀菌

中ꎬＦｇＲａｂ７ 是液泡融合过程中的关键因子ꎬＦｇＲａｂ７
基因的缺失会导致液泡难以融合[９]ꎮ 在构巢曲霉

和苹果腐烂病菌中ꎬＲａｂ７ 基因缺失也会导致液泡碎

片化[１９￣２０]ꎮ 本研究发现ꎬ果生炭疽菌△Ｒａｂ７ 突变

体ꎬ同样表现出液泡融合缺陷ꎬ证明 Ｒａｂ７ 基因的液

泡调控功能在不同植物病原真菌中高度保守ꎮ

２１１１ 江 苏 农 业 学 报 　 ２０２５ 年 第 ４１ 卷 第 ６ 期



Ａ:各菌株分生孢子产量ꎻＢ:各菌株的分生孢子形态ꎻＣ:各菌株的附着胞形态ꎮ △Ｒａｂ７ 为 Ｒａｂ７ 基因敲除菌株ꎬ△Ｒａｂ７ / Ｒａｂ７ 为 Ｒａｂ７ 基因回

补菌株ꎬＮ４２５ 为野生型果生炭疽菌ꎮ
图 ５　 果生炭疽菌 Ｒａｂ７ 基因敲除菌株和 Ｒａｂ７ 基因回补菌株的分生孢子与附着胞

Ｆｉｇ.５　 Ｃｏｎｉｄｉａ ａｎｄ ａｐｐｒｅｓｓｏｒｉａ ｏｆ ｔｈｅ Ｒａｂ７ ｇｅｎｅ ｋｎｏｃｋｏｕｔ ｓｔｒａｉｎ ａｎｄ ｃｏｍｐｌｅｍｅｎｔａｒｙ ｓｔｒａｉｎ ｏｆ Ｃｏｌｌｅｔｏｔｒｉｃｈｕｍ ｆｒｕｃｔｉｃｏｌａ

△Ｒａｂ７ 为 Ｒａｂ７ 基因敲除菌株ꎬ△Ｒａｂ７ / Ｒａｂ７ 为 Ｒａｂ７ 基因回补菌株ꎬＮ４２５ 为野生型果生炭疽菌ꎮ
图 ６　 果生炭疽菌 Ｒａｂ７ 基因敲除菌株和 Ｒａｂ７ 基因回补菌株的致病性

Ｆｉｇ.６　 Ｐａｔｈｏｇｅｎｉｃｉｔｙ ｏｆ ｔｈｅ Ｒａｂ７ ｇｅｎｅ ｋｎｏｃｋｏｕｔ ｓｔｒａｉｎ ａｎｄ ｃｏｍｐｌｅｍｅｎｔａｒｙ ｓｔｒａｉｎ ｏｆ Ｃｏｌｌｅｔｏｔｒｉｃｈｕｍ ｆｒｕｃｔｉｃｏｌａ

Ａ:△Ｒａｂ７ / Ｒａｂ７ 的 Ｒａｂ７ 蛋白亚细胞定位ꎻＢ:Ｒａｂ７ 基因敲除菌株和 Ｒａｂ７ 基因回补菌株的液泡形态观察ꎮ △Ｒａｂ７ 为 Ｒａｂ７ 基因敲除菌株ꎬ
△Ｒａｂ７ / Ｒａｂ７ 为 Ｒａｂ７ 基因回补菌株ꎬＮ４２５ 为野生型果生炭疽菌ꎮ
图 ７　 果生炭疽菌 Ｒａｂ７ 蛋白的亚细胞定位(Ａ)与 Ｒａｂ７ 基因敲除菌株的液泡形态(Ｂ)
Ｆｉｇ.７　 Ｓｕｂｃｅｌｌｕｌａｒ ｌｏｃａｌｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ Ｒａｂ７ ｐｒｏｔｅｉｎ ｏｆ Ｃｏｌｌｅｔｏｔｒｉｃｈｕｍ ｆｒｕｃｔｉｃｏｌａ (Ａ) ａｎｄ ｖａｃｕｏｌａｒ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｙ ｏｆ ｔｈｅ Ｒａｂ７ ｇｅｎｅ ｋｎｏｃｋｏｕｔ ｓｔｒａｉｎ (Ｂ)
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　 　 果生炭疽菌可以通过附着胞穿透宿主细胞表面

结构侵入宿主细胞ꎬ也可通过叶片伤口侵入宿主细

胞ꎮ 本研究发现ꎬ△Ｒａｂ７ 菌株无法在机械损伤的百

香果叶片上形成病斑ꎬ这可能与△Ｒａｂ７ 菌株对宿主

防御机制更加敏感有关ꎬ也可能与△Ｒａｂ７ 菌株自身

营养生长受限有关ꎮ 植物通过产生超氧化物抵御病

原菌的入侵[２１￣２２]ꎬ受禾谷炭疽菌侵染时ꎬ玉米体内

会产生大量活性氧[２３]ꎮ △Ｒａｂ７ 菌株可能对宿主产

生的活性氧更加敏感ꎬ从而造成致病力丧失ꎮ 然而

本研究中Ｈ２Ｏ２对野生型 Ｎ４２５ 和△Ｒａｂ７ 菌株的抑

制率无显著差异ꎬ表明△Ｒａｂ７ 菌株致病性的丧失可

能与宿主的其他防御机制相关ꎮ 在本研究中ꎬＲａｂ７
基因的缺失引起果生炭疽菌营养生长减慢ꎬ尤其是

在营养贫乏的 ＭＭ 培养基中ꎬ△Ｒａｂ７ 菌株的营养生

长缺陷更加明显ꎬ表明 Ｒａｂ７ 基因的缺失使菌株对外

界营养物质吸收能力下降ꎮ △Ｒａｂ７ 菌株菌丝在进

入宿主细胞后ꎬ可能无法利用宿主细胞中的营养物

质ꎬ从而导致致病力丧失ꎮ 前人研究发现ꎬＲａｂ７ 基

因的缺失造成病原菌致病性显著下降ꎬ同时其营养

生长也存在缺陷ꎬ表明致病性的减弱可能是由营养

生长缺陷造成的[２４￣２７]ꎬ该结果与本研究结果一致ꎮ
本研究首次揭示了果生炭疽菌 Ｒａｂ７ 蛋白在致病过

程中的重要作用ꎬ为深入解析百香果果生炭疽菌的

致病分子机制提供了理论依据ꎮ
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