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　 　 摘要:　 植物细胞壁降解酶(ＰＣＷＤＥ)是病原菌的重要致病因子ꎮ 为了明确植物细胞壁降解酶在稻曲病病菌

侵染水稻过程中的作用ꎬ首先基于碳水化合物活性酶数据库(ＣＡＺｙ)成功鉴定了 ４７ 个植物细胞壁降解酶编码基

因ꎮ 比较基因组学的分析结果表明ꎬ稻曲病病菌的植物细胞壁降解酶数量与其他活体营养型病原菌相似ꎬ显著少

于半活体营养型病原菌、腐生型病原菌ꎮ 转录组动态分析结果显示ꎬ稻曲病病菌中 ＵＶ８ｂ＿０１５３７、ＵＶ８ｂ＿０３４３６ 和

ＵＶ８ｂ＿０４９１８ 等 ３ 个关键基因的相对表达量在接种水稻 ４８ ｈ 后显著上调ꎬ其编码蛋白质分别参与纤维素、半纤维素

和淀粉的降解ꎮ 用对硝基苯酚显色底物检测 ２ 个具有强致病性菌株的酶活性发现ꎬＰＳ 培养液、水稻叶组织培养液、
穗组织培养液均能诱导病菌分别产生降解淀粉、纤维素、半纤维素的 α￣葡萄糖苷酶、β￣葡萄糖苷酶和 β￣木聚糖酶ꎻ
α￣葡萄糖苷酶、β￣葡萄糖苷酶和 β￣木聚糖酶的总酶活性随着培养时间的增加呈动态变化ꎬ且在 ２８ ℃恒温摇床上于

１８０ ｒ / ｍｉｎ振荡培养的第 ４ ｄ 出现峰值ꎬ与致病力呈负相关ꎻ用水稻穗组织培养液诱导的 Ｎｊ７ 菌株的 ３ 种酶(α￣葡萄

糖苷酶、β￣葡萄糖苷酶和 β￣木聚糖酶)的总活性显著低于用水稻叶组织培养液诱导的 ３ 种酶的总活性ꎮ 本研究共

鉴定出 ３ 个在侵染早期显著上调表达的植物细胞壁降解酶编码基因ꎬ为稻曲病病菌致病基因的克隆提供了关键候

选基因ꎮ 由结果还可以看出ꎬ稻曲病病菌可通过差异表达 ＰＣＷＤＥ 基因及动态调节酶活性以适应水稻的组织特异

性微环境ꎮ 本研究结果可为深入解析稻曲病病菌特异性侵染水稻穗部的环境信号感知机制提供参考ꎮ
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ｖｉｒｅｎｓꎬ ｓｅｖｅｒｅｌｙ ｉｍｐａｃｔｓ ｒｉｃｅ ｙｉｅｌｄ ａｎｄ ｇｒａｉｎ ｑｕａｌｉｔｙꎬ ｐｏｓｉｎｇ ａ
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　 　 水稻稻曲病(Ｒｉｃｅ ｆａｌｓｅ ｓｍｕｔ ｄｉｓｅａｓｅ)是由子囊菌

亚门稻曲病病菌[Ｕｓｔｉｌａｇｉｎｏｉｄｅａ ｖｉｒｅｎｓ (Ｃｏｏｋ.) Ｔａｋ.]
侵染水稻穗部后引起的水稻主要真菌病害之一ꎬ严重

威胁着中国粮食生产安全[１]ꎮ 稻曲病的发生可导致

水稻空秕率升高ꎬ千粒重下降ꎬ从而造成减产ꎮ ２００８－
２０１６ 年ꎬ中国稻曲病的年均发病面积为３.０６× １０６

ｈｍ２ꎬ年均防控面积为６.９２×１０６ ｈｍ２ꎬ造成水稻年产量

损失达１.５８６×１０８ ｋｇ[２]ꎮ 同时ꎬ稻曲病病菌还会产生

多种影响植物生长的毒素ꎬ进而影响稻米品质ꎬ甚至

危害人畜健康[３￣４]ꎮ 解析稻曲病病菌的致病机制可为

病害防控提供关键分子靶点与理论依据ꎬ从而指导研

究者开发靶向杀菌剂或进行抗病育种研究ꎮ
病原真菌分泌的植物细胞壁降解酶(ＰＣＷＤＥ)

在侵染寄主植物的过程中具有重要作用ꎮ 李宝聚

等[５]在研究黄瓜黑星病菌(Ｃｌａｄｏｓｐｏｒｉｕｍ ｃｕｃｕｍｅｒｉ￣
ｎｕｍ)时发现ꎬ果胶酶、纤维素酶等植物细胞壁降解

酶在病菌与宿主之间发生相互作用的过程中起到重

要作用ꎮ 王鹏程等[６] 发现ꎬ枣黑斑病菌 ( Ｉｓａｒｉｏｐｓｉｓ
ｉｍｄｉｃａ)细胞壁降解酶 β￣葡萄糖苷酶在其致病过程

中起到关键作用ꎮ 在离体、活体条件下ꎬ干根腐病病

菌巴豆丝核菌(Ｒｈｉｚｏｃｔｏｎｉａ ｂａｔａｔｉｃｏｌａ)的果胶酶活性

均与病原菌的毒力相关[７]ꎮ ＰＣＷＤＥ 能够有效分解

寄主细胞壁中的果胶、纤维素和木聚糖等组分ꎬ使细

胞壁的完整性受损ꎬ不仅可为病原菌侵染过程提供

营养ꎬ也更利于病原菌侵入植物细胞ꎮ 康振生等[８]

研究发现ꎬ禾谷镰刀菌(Ｆｕｓａｒｉｕｍ ｇｒａｍｉｎｅａｒｕｍ)在侵

染小麦穗组织时能够分泌果胶酶ꎬ导致宿主细胞壁

松弛ꎬ从而促进病原菌的侵染ꎮ
稻曲病病菌是一种活体营养型病原菌ꎬ具有独

特的侵染过程ꎬ其菌丝侵染水稻花器后仅在细胞间

隙延伸ꎮ 目前ꎬ国内外研究者对稻曲病病菌致病相

关基因功能的研究ꎬ涉及效应因子与水稻靶蛋白识

别、免疫信号通路调控网络等多个层面ꎬ加深了人们

对稻曲病病菌致病机制的认识[９￣１１]ꎮ 在与细胞壁降

解酶相关的研究方面ꎬ通过基因组数据分析发现ꎬ与
腐生、半活体营养型病原菌相比ꎬ稻曲病病菌编码的

ＰＣＷＤＥ 基因数量较少ꎬ这一现象与其他活体营养型

寄生病原菌相似ꎬ推测稻曲病病菌可通过降低植物

细胞壁降解酶的产生量ꎬ减少酶对寄主细胞壁的降

解作用ꎬ从而降低由宿主细胞壁碎片引起的免疫反

应ꎬ使病菌适应水稻体内的活体营养方式[２ꎬ１２]ꎮ 然

而ꎬ目前对稻曲病病菌 ＰＣＷＤＥ 的具体数量、功能及

其在侵染致病过程中的作用还知之甚少ꎮ 本研究拟

利用基因组数据、ＣＡＺｙ 数据库(ｈｔｔｐ: / / ｂｃｂ.ｕｎｌ.ｅｄｕ /
ｄｂＣＡＮ２ / )预测稻曲病病菌中的植物细胞壁降解酶

基因ꎬ再结合转录组分析、酶活性检测等方法ꎬ探究

稻曲病病菌中植物细胞壁降解酶基因的基因组成及

酶活性ꎬ为阐明稻曲病病菌侵染机制与致病机制提

供理论依据ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 供试菌株与水稻材料

供试菌株:笔者从江苏省不同水稻种植区采集

稻曲病病粒菌球ꎬ并用组织分离法从病粒中分离稻

１９４１高永煌等:稻曲病病菌植物细胞壁降解酶活性测定及其与致病力的相关性分析



曲病病菌ꎬ经单孢纯化、ＰＣＲ 验证ꎬ获得 ５２ 个稻曲

病病菌菌株ꎬ于－８０ ℃保存备用ꎮ 在使用前ꎬ取少量

保存的菌液涂布于马铃薯葡萄糖琼脂(ＰＤＡ)培养

基上进行活化ꎬ病菌于 ２８ ℃避光培养ꎮ 于 ２０２１ 年、
２０２２ 年在江苏省农业科学院植物保护研究所试验

地对水稻感病品种两优培九进行人工注射接种ꎬ鉴
定不同菌株的致病力ꎮ 本研究以筛选到的与本实验

室保存的强致病力菌株 Ｐ１ 致病力相当的 ２ 个菌株

Ｎｊ７、Ｎｊ１７(表 １)为研究对象ꎬ进行稻曲病病菌的植

物细胞壁降解酶相关信息分析ꎮ
供试水稻品种为两优培九ꎬ为稻曲病病菌的感

病品种ꎮ 于 ２０２１ 年、２０２２ 年每年接种 ３ 次ꎬ每次接

种 １０ 穗两优培九ꎬ于接种 ２１ ｄ 后统计每穗病粒数ꎬ
平均每穗病粒数＝各次接种得到的每穗病粒数的平

均值±标准误ꎮ 用单因素方差分析(Ｏｎｅ￣ｗａｙ ＡＮＯ￣
ＶＡ)方法检验穗病粒数的差异ꎮ

表 １　 供试稻曲病病菌菌株及其每穗病粒数

Ｔａｂｌｅ １　 Ｓｔｒａｉｎｓ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｆａｌｓｅ ｓｍｕｔ ｂａｌｌｓ ｐｅｒ ｐａｎｉｃｌｅ

菌株　 　 ２０２１ 年和 ２０２２ 年平均每穗病粒数(粒)

Ｎｊ７ ３５.２５±１９.３７ａ

Ｎｊ１７ ３１.７５±１６.１８ａ

Ｐ１ ２７.６３±１０.２４ａ
同列数据后标有相同小写字母表示不同菌株形成的每穗病粒数间不
存在显著差异(Ｐ>０􀆰 ０５)ꎮ

１.２　 供试培养基

马铃薯蔗糖(ＰＳ)培养液配方:２００ ｇ 马铃薯ꎬ２０
ｇ 蔗糖ꎬ加水定容到 １ Ｌꎬ于 １２１ ℃灭菌 ２０ ｍｉｎꎮ 马

铃薯蔗糖固体(ＰＳＡ)培养基配方:２００ ｇ 马铃薯ꎬ２０
ｇ 蔗糖ꎬ１５ ｇ 琼脂ꎬ加水定容到 １ Ｌꎬ于 １２１ ℃灭菌 ２０
ｍｉｎꎮ 水稻叶片组织培养液的配制:取 ２０ ｇ 水稻叶

片组织ꎬ用匀浆机破碎后ꎬ加 ＰＳ 培养液定容到 １ Ｌꎬ
于 １２１ ℃灭菌 ２０ ｍｉｎꎬ取上清液进行摇菌培养ꎮ 水

稻稻穗组织培养液的配制:取 ２０ ｇ 水稻孕穗期稻穗

组织ꎬ用匀浆机破碎后ꎬ加 ＰＳ 培养液定容到 １ Ｌꎬ于
１２１ ℃灭菌 ２０ ｍｉｎꎬ取上清液进行摇菌培养ꎮ
１.３　 主要试剂

对硝基苯酚(ｐＮＰ)、对硝基苯￣α￣Ｄ￣吡喃葡萄糖

苷、对硝基苯基￣β￣Ｄ￣吡喃葡萄糖苷和对硝基苯基￣β￣
Ｄ￣木糖苷均购自上海麦克林生化科技有限公司ꎻ
１ ｍｏｌ / Ｌ三羟甲基氨基甲烷盐酸盐(Ｔｒｉｓ￣ＨＣｌ)缓冲液

(ｐＨ＝ ７􀆰 ５)购自北京索莱宝科技有限公司ꎻＮａ２ＣＯ３

购自国药集团化学试剂有限公司ꎮ

１.４　 植物细胞壁降解酶类的注释

根据 Ｚｈａｎｇ 等[１２]对稻曲病病菌 Ｕｖ８ｂ 菌株基因

组中植物细胞壁降解酶编码基因的分析结果ꎬ结合

ＣＡＺｙ 数据库(ｈｔｔｐ: / / ｂｃｂ.ｕｎｌ.ｅｄｕ / ｄｂＣＡＮ２ / ꎬ访问时

间为 ２０２４ 年 ８ 月 ２５ 日)中稻曲病病菌基因组碳水

化合物活性酶基因的预测结果ꎬ推测稻曲病病菌中

的 ＰＣＷＤＥ 及其底物ꎮ 根据 ＣＡＺｙ 数据库的预测结

果ꎬ分析 ３ 种不同营养型病原菌(每种营养型各选 ３
种病原菌)的植物细胞壁降解酶数量和分布ꎮ
１.５　 酶活性的测定

１.５.１　 Ｎｊ７、Ｎｊ１７ 菌株的培养　 在活化菌落外围打 ２
个菌碟(直径 ７ ｍｍ)ꎬ将菌碟转接至 ５０ ｍＬ ＰＳ 培养

液中ꎬ于 ２８ ℃、１８０ ｒ / ｍｉｎ振荡培养ꎬ并在培养的第 ３
ｄ、４ ｄ、５ ｄ、６ ｄ、７ ｄ、８ ｄ 分别取培养液ꎬ进行酶活性

测定ꎮ 在活化的菌落外围打 ２ 个菌碟 (直径 ７
ｍｍ)ꎬ将菌碟转接至 ５０ ｍＬ 水稻稻叶或穗组织培养

液中ꎬ于 ２８ ℃、１８０ ｒ / ｍｉｎ振荡培养 ４ ｄꎬ取培养液进

行酶活性的测定ꎮ
１.５.２　 酶液的提取　 取培养获得的培养菌液 １ ｍＬꎬ
于 ４ ℃、１２ ０００ ｒ / ｍｉｎ离心 ２ ｍｉｎꎬ所得上清液即为粗

酶液ꎮ
１.５.３　 酶活性的检测 　 使用连接有对硝基苯酚的

底物进行酶活性的测定[１３]ꎮ 首先分别制备 ０
ｎｍｏｌ / ｍＬ、５ ｎｍｏｌ / ｍＬ、１０ ｎｍｏｌ / ｍＬ、２５ ｎｍｏｌ / ｍＬ、５０
ｎｍｏｌ / ｍＬ、８０ ｎｍｏｌ / ｍＬ、１００ ｎｍｏｌ / ｍＬ、２５０ ｎｍｏｌ / ｍＬ
对硝基苯酚溶液ꎬ在 ４０５ ｎｍ 波长处测定对硝基苯酚

溶液的吸光度ꎬ绘制标准曲线(以标准品的数值为

横坐标ꎬ测定数值为纵坐标)ꎮ 然后在 ９６ 孔板中加

入总体积为 １００ μＬ 的标定缓冲液[包含 ５０ μＬ Ｔｒｉｓ￣
ＨＣｌ 缓冲液(ｐＨ＝ ７􀆰 ５)、１０ μＬ 连有对硝基苯酚的底

物(１００ ｍｍｏｌ / Ｌ)、２０ μＬ 超纯水、２０ μＬ 菌液上清

液]ꎮ 在 ３７ ℃反应 ３ ｈ 后ꎬ加入浓度为 ０􀆰 ２５ ｍｏｌ / Ｌ
的 １００ μＬ Ｎａ２ＣＯ３溶液终止反应ꎬ用分光光度计测

定 ４０５ ｎｍ 处反应液的吸光度ꎬ根据标准曲线计算样

品中的对硝基苯酚吸收值ꎮ
本试验采用连接有对硝基苯酚的底物进行酶活

性的检测ꎬ其中用对硝基苯基￣α￣Ｄ￣吡喃葡萄糖苷测

定 α￣葡萄糖苷酶活性(以 ｐＮＰ 释放量计ꎬ下同)ꎬ用
对硝基苯基￣β￣Ｄ￣吡喃葡萄糖苷测定 β￣葡萄糖苷酶

活性(以 ｐＮＰ 释放量计ꎬ下同)ꎬ用对硝基苯基￣β￣Ｄ￣
吡喃葡萄糖苷测定 β￣木聚糖酶活性(以 ｐＮＰ 释放量

计ꎬ下同)ꎮ 试验设 ４ 次重复ꎮ
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１.６　 致病力的测定

参考李燕等[１４] 的方法进行接种ꎬ在接种后第

２１ ｄ 调查穗病粒数ꎬ每个菌株、每次接种调查 １０ 穗ꎮ
参考稻曲病抗性鉴定相关农业行业标准«稻曲病抗

性鉴定技术规程» (ＮＹＴ ３６２５—２０２０)ꎬ统计分析稻

曲病发生的严重度ꎮ
病情指数的计算方法:病情指数＝􀰑(各级病穗

数×相应级数) / (调查总穗数×最大病级数)×１００ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 稻曲病病菌中植物细胞壁降解酶的分析

通过基因组数据及 ＣＡＺｙ 网站预测ꎬ分析不同营

养型病菌的 ＣＡＺｙｍｅｓ 基因ꎮ 由表 ２ 可知ꎬ稻曲病病菌

共包含 ２５２ 个 ＣＡＺｙｍｅｓ 基因ꎬ其中有 ４７ 个 ＰＣＷＤＥ 编

码基因[１５]ꎮ 纤维素降解酶类主要包括糖基水解酶、
碳水化合物结合模块家族等 ２ 个亚家族(ＧＨ５、ＧＨ６、

ＧＨ７、ＧＨ９、ＧＨ１２、ＧＨ４５、ＧＨ６１、ＧＨ７４、ＣＢＭ１)ꎬ在稻曲

病病菌中共发现 ７ 个编码基因ꎻ木聚糖降解酶类主要

包括糖基水解酶、碳水酯酶等 ２ 个亚家族(ＧＨ１０、
ＧＨ１１、ＧＨ２７、ＧＨ２９、ＧＨ３１、ＧＨ３６、ＧＨ３９、ＧＨ４３、ＧＨ５１、
ＧＨ５３、ＧＨ５４、ＧＨ６２、ＧＨ６７、ＧＨ１１５、ＣＥ１)ꎬ在稻曲病病

菌中共发现 １２ 个编码基因ꎻ果胶降解酶类主要包括

糖基水解酶、碳水酯酶、果胶裂解酶等 ３ 个亚家族

(ＧＨ２８、ＧＨ３５、ＧＨ４３、ＧＨ５１、ＧＨ５３、ＧＨ５４、ＧＨ７８、ＧＨ８８、
ＧＨ９３、ＧＨ１０５、ＰＬ１、ＰＬ３、ＰＬ４、ＰＬ１１、ＰＬ９、ＣＥ１、ＣＥ８、
ＣＥ１２、ＣＥ１３)ꎬ在稻曲病病菌中共发现 ９ 个编码基因ꎻ
其他植物细胞壁降解酶(ＧＨ１、ＧＨ３、ＧＨ１３１、ＧＨ３２、
ＣＥ５、ＧＨ２、ＣＢＭ４３、ＣＢＭ５２、ＣＢＭ４２、ＣＢＭ３８)在稻曲病

病菌中共发现 １９ 个编码基因[１２ꎬ １５￣１６]ꎮ 综上所述ꎬ稻
曲病病菌与其他活体营养型病原菌的植物细胞壁降

解酶编码基因数量相近ꎬ但明显少于半活体营养型、
腐生营养型病原菌ꎮ

表 ２　 稻曲病病菌和其他病原真菌菌株中降解植物组分的植物细胞壁降解酶的数量与占比分析

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ ａｎｄ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｐｌａｎｔ ｃｅｌｌ ｗａｌｌ￣ｄｅｇｒａｄｉｎｇ ｅｎｚｙｍｅｓ (ＰＣＷＤＥｓ) ｉｎ Ｕｓｔｉｌａｇｉｎｏｉｄｅａ ｖｉｒｅｎｓ ａｎｄ ｏｔｈｅｒ ｐａｔｈｏｇｅｎｉｃ ｆｕｎｇｉ
ｓｔｒａｉｎｓ

营养方式　 　 病原菌　 　 　 　
ＣＡＺｙｍｅｓ
基因数量

(个)

植物细胞壁降解酶数量(个)

纤维素
降解酶类

木聚糖
降解酶类

果胶降
解酶类

其他 总和

植物细胞
壁降解酶
占比(％)

活体营养型 稻曲病病菌￣８ｂ(Ｕｓｔｉｌａｇｉｎｏｉｄｅａ ｖｉｒｅｎｓꎬＵｖ￣８ｂ) ２５２ ７ １２ ９ １９ ４７ １８.６５
玉米黑粉菌 ５２１(Ｕｓｔｉｌａｇｏ ｍａｙｄｉｓ ５２１) ２２３ １７ １６ １２ １０ ５５ ２４.６６
丝孢堆黑粉菌 ＳＲＺ２(Ｓｐｏｒｉｓｏｒｉｕｍ ｒｅｉｌｉａｎｕｍ ＳＲＺ２) ２１４ １６ １８ １４ １１ ５９ ２７.５７

半活体营养型 稻瘟病病菌 ７０￣１５(Ｍａｇｎａｐｏｒｔｈｅ ｏｒｙｚａｅ ７０￣１５) ５３６ ５０ ６４ ４５ ６０ ２１９ ４０.８６
禾谷镰孢菌 ＰＨ￣１( Ｆｕｓａｒｉｕｍ ｇｒａｍｉｎｅａｒｕｍ ＰＨ￣１) ５１３ ２４ ５５ ７６ ５５ ２１０ ４０.９４
禾谷炭疽菌Ｍ１.００１(Ｃｏｌｌｅｔｏｔｒｉｃｈｕｍ ｇｒａｍｉｎｉｃｏｌａ Ｍ１.００１) ５９５ ５４ ６５ ７３ ５１ ２４３ ４０.８４

腐生营养型 灰霉菌 Ｔ４(Ｂｏｔｒｙｔｉｓ ｃｉｎｅｒｅａ Ｔ４) ４２９ ４３ ３１ ６３ ３６ １７３ ４０.３３
大丽轮枝菌 Ｌｓ.１７(Ｖｅｒｔｉｃｉｌｌｉｕｍ ｄａｈｌｉａꎬ ＶｄＬｓ.１７) ５５５ ６０ ５９ １１３ ４９ ２８１ ５０.６３
核盘菌 Ｖ１.０(Ｓｃｌｅｒｏｔｉｎｉａ ｓｃｌｅｒｏｔｉｏｒｕｍ Ｖ１.０) ４３７ ４４ ２８ ５０ ２４ １４６ ３３.４１

２.２　 稻曲病病菌侵染早期的植物细胞壁降解酶分析

根据稻曲病病菌注射接种水稻前、注射接种 ４８
ｈ 后的水稻转录组数据ꎬ并用数据分析工具 ＤＥＳｅｑ２
对数据进行基因差异表达分析ꎬ ｜ ｌｏｇ２ＦＣ ｜ ≥１(ＦＣ
为差异倍数)ꎬ 调整后的 Ｐ 值<０.０５ꎮ 水稻接种稻曲

病病菌后ꎬ病菌中参与纤维素降解的内切葡聚糖酶

Ｂ 基因(编号:ＵＶ８ｂ＿０１５３７)、参与半纤维素降解的

糖基水解酶基因(编号:ＵＶ８ｂ＿０３４３６)及参与淀粉降

解的葡萄糖淀粉酶基因(编号:ＵＶ８ｂ＿０４９１８)等 ３ 个

关键 ＰＣＷＤＥ 基因均上调表达(表 ３)ꎬ表明这 ３ 个基

因在稻曲病病菌侵染水稻的过程中发挥了重要作

用ꎬ稻曲病病菌对纤维素、半纤维素和淀粉的降解可

能与其侵染活动相关ꎮ

表 ３　 稻曲病病菌在接种后 ４８ ｈ 上调表达的植物细胞壁降解酶编码

基因

Ｔａｂｌｅ ３ 　 Ｕｐｒｅｇｕｌａｔｅｄ ｐｌａｎｔ ｃｅｌｌ ｗａｌｌ￣ｄｅｇｒａｄｉｎｇ ｅｎｚｙｍｅｓ ( ＰＣ￣

ＷＤＥｓ) ￣ｅｎｃｏｄｉｎｇ ｇｅｎｅｓ ｉｎ Ｕｓｔｉｌａｇｉｎｏｉｄｅａ ｖｉｒｅｎｓ ａｔ ４８
ｈｏｕｒｓ ｐｏｓｔ￣ｉｎｏｃｕｌａｔｉｏｎ

基因编号 基因功能注释　 　 　 底物　 　 相对表达量
上调倍数(倍)

ＵＶ８ｂ＿０１５３７ 内切葡聚糖酶 Ｂ 纤维素 １.２２
ＵＶ８ｂ＿０３４３６ 糖基水解酶 ＧＨ６２ 半纤维素 ３.５８
ＵＶ８ｂ＿０４９１８ 葡萄糖淀粉酶 ＧＭＹ２ 淀粉 ２.４２
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２.３　 稻曲病病菌进行 ＰＳ 培养后 ３ 种植物细胞壁降

解酶的变化

　 　 进一步用连接有对硝基苯酚的显色底物进行酶

活性的测定ꎬ分析在离体培养阶段稻曲病病菌降解

淀粉相关的 α￣葡萄糖苷酶、降解纤维素相关的 β￣葡
萄糖苷酶及降解半纤维素相关的 β￣木聚糖酶的活

性[１３]ꎮ 由于从 ＰＳ 摇瓶培养的第 ３ ｄ 开始ꎬ在菌碟

边缘即可明显看到菌丝产生ꎬ培养液中也可见少量

菌丝和分生孢子ꎬ因此本研究从摇瓶培养第 ３ ｄ 开

始测量培养液中稻曲病病菌产生的 ３ 种酶活性ꎮ
２.３.１　 α￣葡萄糖苷酶活性的变化 　 从图 １ 可以看

出ꎬ将 ２ 种稻曲病病菌在 ＰＳ 培养液中进行摇瓶培养

后ꎬ均能检测到培养液中 ｐＮＰ 的释放ꎬ表明 ２ 个菌

株均能产生 α￣葡萄糖苷酶ꎬ但酶活性存在差异ꎬ并
且随着培养时间增加ꎬ酶活性呈现不同的变化趋势ꎮ

用 ＰＳ 培养液摇瓶培养菌株 ３ ｄ、４ ｄ、５ ｄ、６ ｄ、７
ｄ、８ ｄ 后ꎬ分别测量每个菌株的 α￣葡萄糖苷酶 ｐＮＰ 释

放量ꎬ用 Ｏｎｅ￣ｗａｙ ＡＮＯＶＡ 方法检验 ｐＮＰ 释放量的差

异ꎮ 由图 １ 可以看出ꎬ菌株 Ｎｊ７ 的 α￣葡萄糖苷酶 ｐＮＰ
的释放量在摇瓶培养第 ４ ｄ、第 ７ ｄ 出现峰值ꎬ分别为

(１０１.２０± ３􀆰 ５４ ) ｎｍｏｌ / (ｈ􀅰μＬ)、 (１１４.７０± ９􀆰 ９０ )
ｎｍｏｌ / (ｈ􀅰μＬ)ꎬ且 ２ 个值之间没有显著差异ꎮ 菌株

Ｎｊ１７ 的 α￣葡萄糖苷酶 ｐＮＰ 的释放量在摇瓶培养３~６
ｄ 逐渐增加ꎬ６~８ ｄ 逐渐保持稳定ꎮ

对于同一菌株ꎬ不同培养时间对应的线条上标有不同小写字母

表示差异显著(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎻ∗表示同一培养时间的不同菌株间差

异显著(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ
图 １　 ２ 种稻曲病病菌培养液中 α￣葡萄糖苷酶的对硝基苯酚

(ｐＮＰ)释放量

Ｆｉｇ.１　 Ａｍｏｕｎｔ ｏｆ ｐ￣ｎｉｔｒｏｐｈｅｎｏｌ (ｐＮＰ) ｒｅｌｅａｓｅｄ ｂｙ α￣ｇｌｕｃｏｓｉ￣
ｄａｓｅ ｉｎ ｔｗｏ Ｕｓｔｉｌａｇｉｎｏｉｄｅａ ｖｉｒｅｎｓ ｃｕｌｔｕｒｅ ｍｅｄｉａ

２.３.２　 β￣葡萄糖苷酶活性的变化　 由图 ２ 可以看出ꎬ
将 ２ 种稻曲病病菌在 ＰＳ 培养液中进行摇瓶培养后ꎬ２

个稻曲病病菌培养液中均能检测到 ｐＮＰ 的释放ꎬ表
明 ２ 种菌株均能产生 β￣葡萄糖苷酶ꎬ但酶活性的变化

趋势存在差异ꎮ
将 ２ 个菌株用 ＰＳ 培养液摇瓶培养 ３ ｄ、４ ｄ、

５ ｄ、６ ｄ、７ ｄ、８ ｄ 后ꎬ分别测量每种菌株的 β￣葡萄糖

苷酶 ｐＮＰ 释放量ꎬ用 Ｏｎｅ￣ｗａｙ ＡＮＯＶＡ 方法检验

ｐＮＰ 释放量的差异ꎮ 由图 ２ 可见ꎬ菌株 Ｎｊ７ 的 β￣葡
萄糖苷酶的 ｐＮＰ 释放量在摇瓶培养第 ７ ｄ 出现峰

值ꎬ为(２３３.２０±０􀆰 ７１) ｎｍｏｌ / (ｈ􀅰μＬ)ꎻ菌株 Ｎｊ１７ 的

β￣葡萄糖苷酶的 ｐＮＰ 释放量在摇瓶培养第 ４ ｄ 达到

最大值ꎬ为(１０７.７０±５􀆰 ６７) ｎｍｏｌ / (ｈ􀅰μＬ)ꎬ之后保

持稳定ꎮ

对于同一菌株ꎬ不同培养时间对应的线条上标有不同小写字母

表示差异显著(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎻ∗表示同一培养时间的不同菌株间差

异显著(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ
图 ２　 ２ 种稻曲病病菌培养液中 β￣葡萄糖苷酶的对硝基苯酚

(ｐＮＰ)释放量

Ｆｉｇ.２　 Ａｍｏｕｎｔ ｏｆ ｐ￣ｎｉｔｒｏｐｈｅｎｏｌ (ｐＮＰ) ｒｅｌｅａｓｅｄ ｂｙ β￣ｇｌｕｃｏｓｉ￣
ｄａｓｅ ｉｎ ｔｗｏ Ｕｓｔｉｌａｇｉｎｏｉｄｅａ ｖｉｒｅｎｓ ｃｕｌｔｕｒｅ ｍｅｄｉａ

２.３.３　 β￣木聚糖酶活性的变化　 由图 ３ 可以看出ꎬ
将 ２ 种稻曲病病菌在 ＰＳ 培养液中进行摇瓶培养后ꎬ
均在摇瓶培养第 ４ ｄ 出现 β￣木聚糖酶活性的峰值ꎬ
其中菌株 Ｎｊ７ 的酶活性波动幅度较大ꎬ在摇瓶培养

第 ４ ｄ 达到(７９.２０±０􀆰 ７１) ｎｍｏｌ / (ｈ􀅰μＬ)ꎬ约为菌株

Ｎｊ１７ 酶活性 [(４４.２０± ４􀆰 ９５) ｎｍｏｌ / (ｈ􀅰μＬ) ] 的 ２
倍ꎮ 而在摇瓶培养第 ５ ｄꎬ菌株 Ｎｊ７ 的酶活性显著下

降至与 Ｎｊ１７ 接近的水平ꎮ
　 　 综上可知ꎬ２ 个菌株在 ＰＳ 摇瓶培养中均可产生 α￣
葡萄糖苷酶、β￣葡萄糖苷酶及 β￣木聚糖酶ꎬ且 ３ 种酶活

性随着培养时间的增加而发生改变ꎬ不同菌株的酶活

性变化趋势不同ꎮ 其中ꎬα￣葡萄糖苷酶、β￣葡萄糖苷酶

的活性要高于 β￣木聚糖酶的活性ꎮ 从 ３ 种酶的总酶活

性看ꎬＮｊ７ 的峰值出现在第 ４ ｄ[３０２􀆰 １５ ｎｍｏｌ / (ｈ􀅰μＬ)]
和第 ７ ｄ[３７６􀆰 ７１ ｎｍｏｌ / (ｈ􀅰μＬ)]ꎻＮｊ１７ 的酶活性峰值
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对于同一菌株ꎬ不同培养时间对应的线条上标有不同小写字母

表示差异显著(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎻ∗表示同一培养时间的不同菌株间差

异显著(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ
图 ３ 　 ２ 种稻曲病病菌培养液中 β￣木聚糖酶的对硝基苯酚

(ｐＮＰ)释放量

Ｆｉｇ.３　 Ａｍｏｕｎｔ ｏｆ ｐ￣ｎｉｔｒｏｐｈｅｎｏｌ (ｐＮＰ) ｒｅｌｅａｓｅｄ ｂｙ β￣ｘｙｌａｎａｓｅ
ｉｎ ｔｗｏ Ｕｓｔｉｌａｇｉｎｏｉｄｅａ ｖｉｒｅｎｓ ｃｕｌｔｕｒｅ ｍｅｄｉａ

出现在第４ ｄ[２３３􀆰 ２２ ｎｍｏｌ / (ｈ􀅰μＬ)]ꎬ且在第５~８ ｄ 一

直维持在较高水平[２０１.７４~２２４􀆰 １７ ｎｍｏｌ / (ｈ􀅰μＬ)]ꎮ
２.４　 水稻组织对稻曲病病菌 ３ 种酶活性的影响

稻曲病病菌侵染水稻具有明显的组织特异性ꎬ
主要侵染孕穗期水稻小花的花丝ꎮ 为了从植物细胞

壁降解酶角度分析水稻不同组织对稻曲病病菌侵染

的响应情况ꎬ本研究比较了含有不同水稻组织的培

养液对稻曲病病菌产生的 ３ 种酶活性的影响ꎬ将稻

曲病病菌接种至含有水稻叶片或稻穗组织的 ＰＳ 培

养液中ꎮ 由于在 ＰＳ 培养液中ꎬ２ 个菌株的酶活性在

摇瓶培养第 ４ ｄ 出现峰值ꎬ因此本研究主要检测稻

曲病病菌在水稻组织培养液中摇瓶培养 ４ ｄ 后的 ３
种酶活性ꎮ

图 ４Ａ 显示ꎬ相对于 ＰＳ 培养液ꎬ２ 个菌株的 α￣
葡萄糖苷酶活性在叶组织培养液、穗组织培养液中

均显著下降ꎬ但 ２ 个菌株的 α￣葡萄糖苷酶活性在穗

组织培养液中没有显著差异ꎮ 图 ４Ｂ 显示ꎬ菌株 Ｎｊ７
在叶组织培养液、穗组织培养液中的 β￣葡萄糖苷酶

活性与 ＰＳ 培养液中的 β￣葡萄糖苷酶活性相比差异

不显著ꎮ 图 ４Ｃ 显示ꎬ与 ＰＳ 培养液中的 β￣木聚糖酶

活性相比ꎬ菌株 Ｎｊ７ 在叶组织培养液中的 β￣木聚糖

酶活性显著增加ꎬ而在穗组织培养液中的 β￣木聚糖

酶活性显著降低ꎻ与 ＰＳ 培养液中的 β￣木聚糖酶活

性相比ꎬ菌株 Ｎｊ１７ 的 β￣木聚糖酶活性在叶组织培养

液、穗组织培养液中均显著下降ꎮ
分析 ３ 种酶的总酶活性可知ꎬ菌株 Ｎｊ７ 在穗组

织培养液中的总酶活性[１８０􀆰 １０ ｎｍｏｌ / (ｈ􀅰μＬ)]低

于 ＰＳ [ ３０２􀆰 １３ ｎｍｏｌ / (ｈ􀅰μＬ) ] 和叶组织培养液

[２７７􀆰 ６０ ｎｍｏｌ / (ｈ􀅰μＬ)]ꎬ菌株 Ｎｊ１７ 在穗组织培养

液中的总酶活性[１６９􀆰 ６０ ｎｍｏｌ / (ｈ􀅰μＬ)]高于叶组

织培养液[１５８􀆰 ６０ ｎｍｏｌ / (ｈ􀅰μＬ)]ꎬ低于 ＰＳ 培养液

[２３３􀆰 １２ ｎｍｏｌ / (ｈ􀅰μＬ)]ꎮ
２.５　 不同培养条件下稻曲病病菌的致病力分析

分别用不同培养时间和不同培养液培养的 Ｎｊ７、
Ｎｊ１７ 接种水稻感病品种两优培九ꎬ分析不同培养条件

对稻曲病病菌致病力的影响ꎮ 结果(图 ５)显示ꎬＮｊ７
用 ＰＳ 培养液摇瓶培养 ３~６ ｄ 后ꎬ致病力没有显著变

化ꎬ但是摇瓶培养 ７ ｄ 后ꎬ致病力较摇瓶培养 ３ ｄ 时显

著下降(图 ５Ａ)ꎬ对 Ｎｊ７ 的致病力有显著影响(图
５Ｃ)ꎻＮｊ１７ 用 ＰＳ 培养液摇瓶培养 ５~７ ｄ 后接种ꎬ致病

力较强(图 ５Ｂ)ꎬ并且穗组织培养液可以显著增加

Ｎｊ１７ 的致病力(图 ５Ｃ)ꎮ

３　 讨 论

植物病原菌产生的植物细胞壁降解酶ꎬ对于病菌

打破寄主细胞壁物理屏障、成功在寄主体内定殖和扩

增具有重要作用ꎮ 本研究基于 ＣＡＺｙ 数据库ꎬ系统分

析了稻曲病病菌 ＰＣＷＤＥ 基因编码的酶种类及数量ꎬ
发现稻曲病病菌的 ＰＣＷＤＥ 基因数量与活体营养型

病原菌如玉米黑粉菌(Ｕｓｔｉｌａｇｏ ｍａｙｄｉｓ)、丝孢堆黑粉

菌(Ｓｐｏｒｉｓｏｒｉｕｍ ｒｅｉｌｉａｎｕｍ)相近(约占病菌总 ＣＡＺｙｍｅｓ
的 ２５􀆰 ００％)ꎬ但显著少于半活体营养型病原菌如稻瘟

病病菌(Ｍａｇｎａｐｏｒｔｈｅ ｏｒｙｚａｅ) (占病菌总 ＣＡＺｙｍｅｓ 的

４０􀆰 ００％左右)ꎮ 这一现象可能与病原菌的营养策略

密切相关ꎬ即活体营养型病原菌如稻曲病病菌需要在

侵染过程中维持宿主细胞的存活以持续获取营养ꎬ因
此其植物细胞壁降解酶的分泌通常受到严格调控ꎬ从
而避免过度破坏宿主组织ꎬ这也解释了稻曲病病菌侵

染细胞排列松散的水稻雄蕊花丝ꎬ在侵染后仅在细胞

间隙扩增的特点ꎬ并符合稻曲病病菌通过减少植物细

胞壁降解酶分泌量以避免被寄主识别的侵染特性[２]ꎮ
转录组动态分析发现ꎬ编号为 ＵＶ８ｂ＿０１５３７(内

切葡聚糖酶 Ｂ 基因)、ＵＶ８ｂ ＿０３４３６ (糖基水解酶

ＧＨ６２ 基因)和 ＵＶ８ｂ＿０４９１８(葡萄糖淀粉酶 ＧＭＹ２ 基

因)的相对表达量在病菌接种水稻 ４８ ｈ 后显著上

调ꎮ 结合稻曲病病菌在接种 ３６ ｈ 后启动花丝基部

侵染的时空特征ꎬ推测上述基因的激活时间窗口与

病原菌在宿主组织间隙延伸的关键阶段高度重叠ꎬ
提示这些基因有助于病菌通过降解植物细胞间隙和
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ＰＳ:马铃薯蔗糖ꎮ 同一菌株的不同处理间标有不同小写字母表示差异显著(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ
图 ４　 ２个稻曲病病菌菌株在不同培养液中摇瓶培养 ４ ｄ后 α￣葡萄糖苷酶的对硝基苯酚(ｐＮＰ)释放量(Ａ)、β￣葡萄糖苷酶的 ｐＮＰ 释放量(Ｂ)、

β￣木聚糖酶的 ｐＮＰ 释放量(Ｃ)
Ｆｉｇ.４　 Ａｍｏｕｎｔ ｏｆ ｐ￣ｎｉｔｒｏｐｈｅｎｏｌ (ｐＮＰ) ｒｅｌｅａｓｅｄ ｂｙ α￣ｇｌｕｃｏｓｉｄａｓｅ (Ａ)ꎬ β￣ｇｌｕｃｏｓｉｄａｓｅ (Ｂ)ꎬ ａｎｄ β￣ｘｙｌａｎａｓｅ (Ｃ) ｆｒｏｍ ｔｗｏ Ｕｓｔｉｌａｇｉｎｏｉｄｅａ

ｖｉｒｅｎｓ ｓｔｒａｉｎｓ ａｆｔｅｒ ｆｏｕｒ ｄａｙｓ ｏｆ ｓｈａｋｅｎ ｆｌａｓｋ ｃｕｌｔｉｖａｔｉｏｎ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｕｌｔｕｒｅ ｍｅｄｉａ

Ａ:水稻感染稻曲病病情指数(用 ＰＳ 培养液摇瓶培养菌株 Ｎｊ７ 不同时间后接种水稻)ꎻＢ:水稻稻曲病发生的病情指数(用 ＰＳ 培养液摇瓶培

养菌株 Ｎｊ１７ 不同时间后接种水稻)ꎻＣ:水稻稻曲病发生的病情指数(用 ＰＳ 培养液、穗组织培养液、叶组织培养液摇瓶培养 Ｎｊ７、Ｎｊ１７ 菌株 ４
ｄ 后接种水稻)ꎮ 对于图 Ａ、图 Ｂ 而言ꎬ不同小写字母表示差异显著(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎻ对于图 Ｃ 而言ꎬ同一菌株的不同处理间标有不同小写字母表

示差异显著(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ
图 ５　 不同培养条件对稻曲病病菌致病力的影响

Ｆｉｇ.５　 Ｉｎｆｌｕｅｎｃｅ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｕｌｔｕｒｅ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ ｏｎ ｔｈｅ ｐａｔｈｏｇｅｎｉｃｉｔｙ ｏｆ Ｕｓｔｉｌａｇｉｎｏｉｄｅａ ｖｉｒｅｎｓ

细胞壁多糖组分ꎬ在侵染早期建立致病优势ꎬ明确这

３ 个基因的功能可为理解病原菌的致病机制、开发

新型抗病技术提供理论依据ꎮ
通过前期致病力鉴定ꎬ筛选到 ２ 株具有强致病

力的菌株ꎬ本研究通过连有对硝基苯酚显色底物的

酶促反应检测这些菌株的 α￣葡萄糖苷酶、β￣葡萄糖

苷酶和 β￣木聚糖酶的活性ꎬ发现 ２ 株菌株在用 ＰＳ
培养液培养的过程中均能产生上述 ３ 种酶ꎬ且 α￣葡
萄糖苷酶、β￣葡萄糖苷酶的酶活性[最高值分别为

(１１４.７４± ９􀆰 ９０) ｎｍｏｌ / (ｈ􀅰μＬ) 和 (２３３.２７± ０􀆰 ７１)
ｎｍｏｌ / (ｈ􀅰μＬ)]整体高于 β￣木聚糖酶[(７９.２４±０􀆰 ７９)
ｎｍｏｌ / (ｈ􀅰μＬ)]ꎬ提示病菌优先利用纤维素、淀粉衍

生物作为主要碳源ꎬ以满足侵染需求ꎮ 在本研究中ꎬ

试供菌株摇瓶培养产生的酶活性峰值在 ２ 个菌株之

间存在差异ꎮ Ｎｊ１７ 的 α￣葡萄糖苷酶活性在摇瓶培

养第５~７ ｄ 达到峰值ꎬＮｊ７ 的 α￣葡萄糖苷酶活性在

摇瓶培养第 ４ ｄ、第 ７ ｄ 出现 ２ 个峰值ꎻＮｊ７、Ｎｊ１７ 的

β￣葡萄糖苷酶活性分别在摇瓶培养第 ７ ｄ 和第 ４ ｄ
达到峰值ꎻ２ 个菌株的 β￣木聚糖酶活性最高值均出

现在摇瓶培养第 ４ ｄꎮ 上述结果显示ꎬ稻曲病病菌在

培养液中动态调控植物细胞壁多糖降解酶的分泌时

序与活性ꎮ
植物细胞壁降解酶在病原菌侵染植物寄主的过

程中起着重要作用ꎮ 柴莹等[１７￣１８]发现ꎬ黑龙江省马铃

薯干腐病病菌产生的 β￣葡萄糖苷酶、果胶酶活性与病

原菌的致病力呈正相关ꎬ层生镰刀菌分泌的纤维素酶
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活性与定殖能力呈正相关ꎮ 在本研究中ꎬ我们通过分

析同一菌株的 ３ 种酶活性与致病力的关系发现ꎬＮｊ７
菌株的 ３ 种酶的总酶活性分别在摇瓶培养第 ４ ｄ、第 ７
ｄ 出现峰值ꎬＮｊ１７ 菌株的相应峰值分别出现在摇瓶培

养第 ４ ｄ、第 ８ ｄꎬ而 Ｎｊ７ 的致病力与酶活性表现的趋

势相反ꎬ即在摇瓶培养第 ４ ｄ、第 ７ ｄ 较低ꎬ尤其是摇

瓶培养第 ７ ｄ 的致病力ꎬ较摇瓶培养第３ ｄ、第 ５ ｄ 显

著下降ꎻＮｊ１７ 的致病力在摇瓶培养第 ４ ｄ 最低ꎮ 出现

上述现象ꎬ可能由于作为死体营养型病原菌ꎬ植物细

胞壁降解酶活性强ꎬ从而促进寄主细胞死亡ꎬ使病原

体能够直接利用寄主细胞裂解产物ꎬ完成快速增殖ꎬ
不依赖于寄主细胞的存活状态ꎮ 而稻曲病病菌作为

活体营养型病原菌ꎬ与葡萄霜霉菌(Ｐｌａｓｍｏｐａｒａ ｖｉｔｉｃｏ￣
ｌａ)相似ꎬ一方面依赖寄主活细胞维持其营养供给ꎬ细
胞壁降解酶的活性高可能会诱导水稻产生防卫反应ꎬ
从而抑制病菌的致病力ꎬ保持较低的酶活性有利于病

原菌逃避寄主的免疫识别ꎬ从而建立长期稳定的共生

界面ꎬ确保病原菌持续从寄主获取营养[１９]ꎮ 另一方

面ꎬ稻曲病病菌产生的酶可通过干扰水稻的病原物相

关分子模式诱发的植物免疫反应(ＰＴＩ)信号通路来增

强致病力ꎬ类似于分泌蛋白 ＵｖＣＢＰ１[２０]ꎮ Ｚｈａｎｇ 等[１２]

通过基因组分析鉴定了多个候选效应蛋白ꎬ如分泌型

蛋白酶和几丁质结合蛋白ꎬ这些蛋白质可能通过抑制

宿主免疫反应从而促进侵染ꎬ而各致病因子间的协调

作用及其在稻曲病病菌致病过程中的作用还有待深

入研究ꎮ 在本研究中ꎬ稻曲病病菌产生的酶是否也具

有类似于寄主受体蛋白互作、抑制寄主免疫反应以促

进侵染的分子机制还有待进一步分析ꎮ
分析稻曲病病菌在不同水稻组织培养液中的总

酶活性发现ꎬＮｊ７ 菌株水稻穗组织培养液相比叶组织

培养液具有更低的酶活性ꎬ因此推测稻曲病病菌在侵

染过程中可能存在应对寄主不同组织微环境的碳源

异质性ꎬ这可以从植物细胞壁降解酶的角度解释稻曲

病病菌不能侵染水稻叶片而可以侵染穗部的现象ꎮ
在其他病原菌中ꎬ类似的适应性机制也有报道ꎮ 例

如ꎬ稻瘟病病菌的效应蛋白 ＢＡＳ１ 在侵染水稻叶片时

高表达ꎬ而在侵染穗部时显著下调表达ꎬ提示不同组

织微环境调控效应蛋白的表达[２１]ꎮ 此外ꎬ灰霉病病

菌在番茄果实与叶片中差异分泌果胶裂解酶(ＰＬ)和
纤维素酶(ＣＥＬ)ꎬ果实中的高 ＰＬ 活性与其软组织结

构适配ꎬ而叶片中的 ＣＥＬ 主导降解含有更多纤维素

的细胞壁[２２]ꎮ 今后应结合转录组与代谢组学ꎬ鉴定

穗部微环境中的关键诱导信号(如特定糖类或次生代

谢物)ꎬ并利用基因敲除菌株验证植物细胞壁降解酶

动态调控与致病性的因果关系ꎬ以组织特异性酶系作

为靶标ꎬ可为稻曲病病菌的防控提供新思路ꎮ
综上所述ꎬ本研究通过整合基因功能注释分析

和酶活性检测分析ꎬ发现稻曲病病菌的 ＰＣＷＤＥ 基

因数量与其他活体营养型病原菌相近ꎬ但显著少于

半活体营养型、腐生营养型病原菌ꎬ提示其致病机制

具有进化适应性ꎮ 此外ꎬ本研究鉴定出 ３ 个关键

ＰＣＷＤＥ 基因ꎬ在侵染早期显著上调表达ꎬ暗示这 ３
个基因在稻曲病病菌侵染寄主的过程中具有重要作

用ꎮ 通过离体培养发现ꎬ稻曲病病菌可产生 α￣葡萄

糖苷酶、β￣葡萄糖苷酶和 β￣木聚糖酶等 ３ 种酶ꎬ且总

酶活性与致病力呈负相关ꎻ用水稻穗组织培养液诱

导的 Ｎｊ７ 菌株的 ３ 种酶的总活性显著低于用水稻叶

组织培养液诱导的总酶活性ꎬ揭示稻曲病病菌可通

过差异表达植物细胞壁降解酶基因及动态调节酶活

性以适应水稻组织微环境的特异性和碳源异质性ꎮ
本研究结果为解释稻曲病病菌侵染细胞排列松散的

水稻雄蕊花丝ꎬ及其在侵染后仅在细胞间隙扩增的

特点提供了理论依据ꎬ也为深入解析病菌特异性侵

染水稻穗部的环境信号感知机制提供了研究线索ꎮ
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