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　 　 摘要:　 甘薯黑斑病是由长喙壳菌(Ｃｅｒａｔｏｃｙｓｔｉｓ ｆｉｍｂｒｉａｔａ)引起的一种严重危害甘薯的真菌性病害ꎮ 该菌会分

泌多种效应子以促进对甘薯的侵染ꎬ本研究基于甘薯长喙壳菌全基因组信息ꎬ利用生物信息学软件预测及分析其

效应子ꎬ并结合转录组探讨效应子在甘薯长喙壳菌接种不同甘薯品种中的表达模式及其与宿主的免疫反应关系ꎮ
结果表明ꎬ从甘薯黑斑病病原菌甘薯长喙壳菌全基因组７ ２６６条蛋白质氨基酸序列中共鉴定出 ２９２ 个经典分泌蛋

白ꎬ经 ＥｆｆｅｃｔｏｒＰ ３.０ 预测得到 ９３ 个候选效应子ꎬ其中 ＰＨＩ 数据库可注释到 ９２ 个效应子的功能ꎮ 利用 ｅｇｇＮＯＧ￣
ｍａｐｐｅｒ分析结果显示ꎬ４２ 个效应子具有功能注释ꎬ主要涉及信号转导机制ꎬ糖类转运和代谢ꎬ翻译后蛋白质修饰、蛋
白质周转和伴侣蛋白等生理过程ꎮ 信号肽的特征分析结果表明ꎬ信号肽长度集中在 １６ ａａ 至 ２１ ａａꎬ－３ 位和－１ 位氨

基酸相对保守ꎬ其切割位点属于典型的 ＡＸＡ 型ꎮ 转录组数据分析结果显示ꎬ接种于徐薯 １８ 的甘薯长喙壳菌有 ５７
个效应子被激活ꎬ接种于南京 ９２ 的甘薯长喙壳菌有 ５６ 个效应子被激活ꎬ两者共同表达 ５４ 个效应子ꎮ 值得注意的

是ꎬ部分效应子在接种于南京 ９２ 的甘薯长喙壳菌中表现出显著上调趋势ꎬ提示其可能与抗病机制相关ꎮ 本研究结

果为进一步揭示甘薯长喙壳菌的致病机制及其与宿主植物的相互作用提供了重要的分子基础ꎬ预测的效应子及转

录表达模式为深入研究甘薯免疫反应及其生物防治甘薯黑斑病提供了潜在的靶标ꎮ
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ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ

　 　 甘薯( Ｉｐｏｍｏｅａ ｂａｔａｔａｓ)作为全球重要的块根类

作物ꎬ种植范围广泛ꎬ其产量与品质对保障国家粮食

安全、促进农业经济发展具有至关重要的作用[１￣２]ꎮ
然而ꎬ甘薯生产过程中频繁遭受多种病原真菌的侵

染ꎬ其中由长喙壳菌 (Ｃｅｒａｔｏｃｙｓｔｉｓ ｆｉｍｂｒｉａｔａ Ｅｌｌｉｓ ＆
Ｈａｌｓｔｅｄ)引发的黑斑病是危害最严重的真菌病害之

一ꎬ对甘薯产量和品质造成严重影响[３]ꎮ 据统计ꎬ
长喙壳菌每年导致全球甘薯产量损失达１０％~２０％ꎬ
严重年份损失率可高达２０％~ ５０％[４]ꎬ给甘薯产业

带来巨大经济损失ꎮ 种植抗病品种是预防和控制植

物病害最经济、环保的策略[５￣６]ꎮ 但是ꎬ目前生产上

仍缺乏对长喙壳菌具有完全免疫的栽培品种ꎬ抗性

育种进展缓慢ꎮ 当前ꎬ甘薯黑斑病的防治仍以化学

农药为主ꎬ但长期过量使用化学农药不仅会诱导病

原菌产生抗药性ꎬ还会造成土壤、水体等生态环境遭

到破坏ꎬ同时引发农产品农药残留等食品安全问

题[７]ꎮ 因此ꎬ亟需系统解析甘薯与长喙壳菌的互作

分子机制ꎬ阐明甘薯抗黑斑病的遗传基础与病原菌

的致病机理ꎬ为培育抗病品种、研发高效环境友好型

绿色防治技术提供重要的理论依据ꎮ
真菌效应子(Ｅｆｆｅｃｔｏｒｓ)作为病原菌侵染植物宿

主过程中关键的分泌蛋白ꎬ能够通过抑制宿主免疫

反应来促进病原菌的定殖与扩展[８￣９]ꎮ 这些效应子

通过多种机制与宿主细胞的信号通路、细胞壁降解

酶等互作ꎬ破坏宿主的免疫屏障ꎬ使病原菌成功侵染

宿主[１０￣１２]ꎮ 当前已有大量研究聚焦植物病原菌分

泌蛋白及其效应子的预测与功能解析ꎬ特别是基于

基因组序列的生物信息学分析手段为效应子的研究

提供了更为精准的预测工具[１３￣１５]ꎮ 例如ꎬ王辉灵

等[１６]通过对花生果腐病病原菌———新孢镰刀菌

(Ｆｕｓａｒｉｕｍ ｎｅｏｓｔｒｉａｔｕｍ)的全基因组序列进行系统的

生物信息学分析ꎬ预测获得 １６１ 个潜在效应子ꎻ翟思

琪等[１７]对灰葡萄孢(Ｂｏｔｒｙｔｉｓ ｃｉｎｅｒｅａ)的全基因组数

据进行效应子筛选ꎬ鉴定出 １０９ 个候选效应子ꎻ吴佳

椰露等[１８]则通过分析茄腐镰孢菌(Ｆｕｓａｒｉｕｍ ｓｏｌａｎｉ)
的全基因组序列ꎬ预测该病原菌中存在 １８５ 个候选

效应子ꎬ进一步的烟草瞬时表达试验结果证实ꎬ其中

２ 个候选效应子能够抑制由 ＢＣＬ２ 相关 Ｘ 蛋白

(ＢＣＬ２￣ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ Ｘ ｐｒｏｔｅｉｎꎬ Ｂａｘ)介导的细胞程序性

死亡(ｐｒｏｇｒａｍｍｅｄ ｃｅｌｌ ｄｅａｔｈꎬ ＰＣＤ)ꎮ
尽管在植物病原菌分泌蛋白及效应子研究方面

取得了较大进展ꎬ但对甘薯长喙壳菌分泌蛋白和效

应子的研究尚不充分ꎬ尤其是其效应子在甘薯黑斑

病发病过程中的具体作用机制尚未明确ꎮ 因此ꎬ本
研究通过结合生物信息学和转录组学ꎬ系统预测并

鉴定了甘薯长喙壳菌的效应子ꎬ同时分析效应子在

不同甘薯抗性品种中的表达模式ꎮ 选择感黑斑病的

徐薯 １８ 和抗黑斑病的南京 ９２ 两个甘薯品种ꎬ通过

转录组数据比较了甘薯长喙壳菌侵染这两个甘薯品

种后的效应子表达变化ꎬ旨在揭示效应子在宿主免
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疫反应中的潜在作用ꎮ 以期为进一步解析甘薯长喙

壳菌的分子致病机制提供理论依据ꎬ并为抗病育种

和病害防治提供新思路ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 甘薯长喙壳菌基因组数据来源

甘薯长喙壳菌(Ｃｅｒａｔｏｃｙｓｔｉｓ ｆｉｍｂｒｉａｔａ)全基因组

编码的氨基酸序列数据来自 ＧｅｎＢａｎｋ 数据库( ｈｔ￣
ｔｐｓ: / / ｗｗｗ.ｎｃｂｉ.ｎｌｍ.ｎｉｈ.ｇｏｖ / ｄａｔａ￣ｈｕｂ / ｇｅｎｏｍｅ / ＧＣＡ＿
０００３８９６９５.３ / )ꎮ 该数据集包含７ ２６６条氨基酸序

列ꎬ这些序列涵盖了长喙壳菌所有基因编码信息ꎬ并
为后续的效应子鉴定和分析提供了重要的基础数

据ꎮ
１.２　 甘薯长喙壳菌全基因组编码蛋白质氨基酸 Ｎ￣
端信号肽预测

　 　 为了筛选具备分泌功能的蛋白质ꎬ本研究使用

ＳｉｇｎａｌＰ ５.０ 工具(ｈｔｔｐｓ: / / ｓｅｒｖｉｃｅｓ.ｈｅａｌｔｈｔｅｃｈ.ｄｔｕ.ｄｋ /
ｓｅｒｖｉｃｅ.ｐｈｐ? ＳｉｇｎａｌＰ￣５. ０)对甘薯长喙壳菌的７ ２６６
条蛋白质氨基酸序列进行 Ｎ￣端信号肽预测ꎮ 通过

设置“生物类群”为“真核生物域”ꎬ仅保留具有信号

肽序列的蛋白质ꎬ并剔除不具备 Ｎ￣端信号肽的序

列ꎮ
１.３　 ＧＰＩ 锚定位点预测

含有 Ｎ￣端信号肽的蛋白质氨基酸序列进一步

通过 ＰｒｅｄＧＰＩ 软件 ( ｈｔｔｐ: / / ｇｐｃｒ. ｂｉｏｃｏｍｐ. ｕｎｉｂｏ. ｉｔ /
ｐｒｅｄｇｐｉ / ｐｒｅｄ.ｈｔｍ)进行 ＧＰＩ 锚定位点分析ꎮ 根据预

测结果ꎬ排除具有 ＧＰＩ 锚定位点的蛋白质ꎬ以便进

一步筛选出具有胞外分泌功能的蛋白质ꎮ
１.４　 分泌蛋白亚细胞定位预测

为了进一步确认分泌蛋白的亚细胞定位ꎬ本研

究使用 ＷｏＬＦ ＰＳＯＲＴ 工具 ( ｈｔｔｐｓ: / / ｗｏｌｆｐｓｏｒｔ. ｈｇｃ.
ｊｐ / )对筛选出的具有 Ｎ￣端信号肽且不包含 ＧＰＩ 锚

定位点的蛋白质进行亚细胞定位预测ꎮ 该工具通过

评估蛋白质氨基酸序列的特征ꎬ帮助识别可能分泌

到胞外的蛋白质ꎬ从而筛选出潜在的效应子ꎮ
１.５　 跨膜结构域预测

对所有筛选出的分泌蛋白(即含有 Ｎ￣端信号肽

且不具备 ＧＰＩ 锚定位点的蛋白质)进行跨膜结构域

预测ꎮ 使 用 ＴＭＨＭＭ￣２. ０ 工 具 ( ｈｔｔｐｓ: / / ｓｅｒｖｉｃｅｓ.
ｈｅａｌｔｈｔｅｃｈ.ｄｔｕ.ｄｋ / ｓｅｒｖｉｃｅ.ｐｈｐ? ＴＭＨＭＭ￣２.０)通过分

析蛋白质氨基酸序列的跨膜特征ꎬ帮助识别并剔除

具有跨膜结构域的蛋白质ꎮ 最终筛选出的蛋白质为

胞外分泌蛋白ꎬ不含有跨膜结构域ꎬ从而为效应子预

测提供可靠的数据集ꎮ
１.６　 甘薯长喙壳菌效应子的预测分析

筛选出的分泌蛋白进一步通过 ＥｆｆｅｃｔｏｒＰ ３.０ 工

具(ｈｔｔｐ: / / ｅｆｆｅｃｔｏｒｐ. ｃｓｉｒｏ. ａｕ / )进行效应子预测ꎮ 为

进一步探讨这些效应子的功能ꎬ本研究使用 ｅｇｇ￣
ＮＯＧ￣ｍａｐｐｅｒ 工具( ｈｔｔｐ: / / ｅｇｇｎｏｇ￣ｍａｐｐｅｒ. ｅｍｂｌ. ｄｅ / )
对筛选出的效应子进行功能注释和预测ꎮ 该工具通

过与公共蛋白质数据库比对ꎬ提供了有关这些效应

子功能的深度信息ꎬ有助于了解其在甘薯长喙壳菌

致病过程中的潜在角色ꎮ
１.７　 甘薯长喙壳菌候选效应子信号肽特征分析

为了进一步分析甘薯长喙壳菌效应子可能的信

号肽特征ꎬ使用 ＳｉｇｎａｌＰ ６.０ 工具对效应子信号肽的

位置进行精准确定ꎮ 此外ꎬ统计信号肽的长度以及

信号肽切割位点氨基酸的频率ꎬ以探索其结构特点ꎮ
这一分析有助于深入了解这些效应子在宿主植物中

的识别机制和功能发挥ꎮ
１.８　 甘薯长喙壳菌效应子的功能分析

将候选效应子蛋白质氨基酸序列与 ＰＨＩ(Ｐａｔｈｏ￣
ｇｅｎ￣ Ｈｏｓｔ Ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎ ｄａｔａｂａｓｅ)数据库进行比对分析ꎬ
获取具有致病作用的候选蛋白质氨基酸序列[１８]ꎮ
１.９　 甘薯长喙壳菌侵染甘薯的接种处理及转录组

测序样品的制备

　 　 取生长健康、大小一致的甘薯薯块进行甘薯长

喙壳菌人工接种ꎮ 处理组:制备长喙壳菌的分生孢

子悬浮液 １ ｍＬ １×１０５ ＣＦＵꎬ采用针刺人工接种法分

别接种至抗性品种南京 ９２ 和感病品种徐薯 １８ꎮ 于

接种后当天、１ ｄ、３ ｄ、７ ｄ 分别取孢子接种区域ꎬ置
于液氮中冷冻处理ꎬ然后于－８０ ℃冰箱中保存ꎮ 徐

薯 １８ 接种后不同时间的取样样品分别命名为

ＣＫＳ０、Ｓ１、Ｓ３、Ｓ７ꎬ南京 ９２ 接种后不同时间的取样样

品分别命名为 ＣＫＲ０、Ｒ１、Ｒ３、Ｒ７ꎬ每个取样时间取

样样品设置 ３ 个相互独立的甘薯薯块作为生物学重

复ꎻＲＮＡ 提取、质量控制和转录组测序委托广州基

迪奥生物科技有限公司完成ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 甘薯长喙壳菌蛋白的 Ｎ 端信号肽预测结果

利用 ＳｉｇｎａｌＰ ５.０ 对甘薯长喙壳菌全基因组编

码的７ ２６６条蛋白质氨基酸序列进行 Ｎ 端信号肽预

测ꎬ结果显示ꎬ５６６ 个蛋白质含典型 Ｎ 端信号肽ꎬ占

１２９高方园等:甘薯长喙壳菌效应蛋白全基因组预测与转录组分析



总蛋白质的 ７􀆰 ７９％ꎮ 这类含 Ｎ 端信号肽的蛋白质

通常介导经典分泌途径 ( Ｃｌａｓｓｉｃａｌ ｓｅｃｒｅｔｉｏｎ ｐａｔｈ￣
ｗａｙ)ꎬ推测其可能作为分泌蛋白分泌至胞外或宿主

细胞中ꎬ进而参与对甘薯的侵染过程及致病性调控ꎮ
２.２　 甘薯长喙壳菌分泌蛋白 ＧＰＩ锚定位点预测结果

为筛选典型胞外分泌蛋白(排除 ＧＰＩ 锚定的膜

相关蛋白)ꎬ利用 ＰｒｅｄＧＰＩ 工具对上述 ５６６ 条含 Ｎ
端信号肽的蛋白质氨基酸序列进行 ＧＰＩ 锚定位点

预测ꎮ 结果显示ꎬ９８ 个蛋白质含有 ＧＰＩ 锚定位点ꎬ
推测其可能通过膜锚定方式参与病原菌与宿主细胞

膜的结合或信号传导ꎻ其余 ４６８ 个蛋白质未预测到

ＧＰＩ 锚定位点ꎬ结合其 Ｎ 端信号肽特征ꎬ符合典型胞

外分泌蛋白的特征ꎮ
２.３　 甘薯长喙壳菌分泌蛋白的亚细胞定位分析结果

将甘薯长喙壳菌全基因组编码蛋白质氨基酸序

列中含有 Ｎ￣端信号肽ꎬ不含有 ＧＰＩ 锚定位点的 ４６８
个蛋白质通过 ＷｏＬＦ ＰＳＯＲＴ 工具进行亚细胞定位

分析ꎬ结果(图 １)显示ꎬ在上述 ４６８ 个蛋白质中预测

到 ３３９ 个蛋白质(占比 ７２％)分泌至细胞外(Ｅｘｔｒ)ꎬ
其余 １２９ 个蛋白质(占比 ２８％)分别转运至线粒体

(Ｍｉｔｏ)、过氧物酶体(Ｐｅｒｏ)、内质网(ＥＲ)、细胞核

(Ｎｕｃｌ)、质膜(Ｐｌａｓ) 以及细胞质(Ｃｙｔｏ)ꎬ其中线粒

体中有 ２７ 个(６％)ꎬ过氧物酶体中有 ８ 个(２％)ꎬ内
质网中有 ５ 个(１％)ꎬ细胞核中有 ２４ 个(５％)ꎬ质膜

中有 ３５ 个(８％)ꎬ细胞质中有 ３０ 个(６％)ꎮ 这些蛋

白质的定位特征为理解其在长喙壳菌侵染甘薯过程

中发挥的作用提供了线索ꎮ

Ｅｘｔｒ:胞外ꎻＩｎｔｒａ:胞内ꎻＭｉｔｏ:线粒体ꎻＰｅｒｏ:过氧物酶体ꎻＥＲ:内质

网ꎻＮｕｃｌ:细胞核ꎻＰｌａｓ:质膜ꎻＣｙｔｏ:细胞质ꎮ
图 １　 甘薯长喙壳菌分泌蛋白的亚细胞定位

Ｆｉｇ.１　 Ｓｕｂｃｅｌｌｕｌａｒ ｌｏｃａｌｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ｓｅｃｒｅｔｏｒｙ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｉｎ Ｃｅｒａｔｏ￣
ｃｙｓｔｉｓ ｆｉｍｂｒｉａｔａ

２.４　 甘薯长喙壳菌分泌蛋白的跨膜结构域预测结果

对 ３３９ 个分泌蛋白的跨膜结构域进行预测ꎬ结
果显示ꎬ其中 ２６０ 个蛋白质不含跨膜结构域ꎬ６７ 个

蛋白质包含 １ 个跨膜结构域ꎬ１２ 个蛋白质包含 ２ 个

或更多的跨膜结构域ꎮ 值得注意的是ꎬ６７ 个含有 １
个跨膜结构域的蛋白质中有 ３２ 个蛋白质的跨膜结

构域与 Ｎ 端信号肽区域重叠ꎮ 基于这一现象ꎬ本研

究推测这些跨膜结构域可能是信号肽区域的延伸ꎮ
因此ꎬ最终筛选出的 ２９２ 个蛋白质(包括 ２６０ 个无跨

膜结构域和 ３２ 个跨膜区域与 Ｎ 端信号肽区域重叠

的蛋白质)具有典型的分泌蛋白特征ꎬ用于后续效

应子的预测和功能分析ꎮ
２.５　 甘薯长喙壳菌分泌蛋白中效应子的预测和功

能分析结果

　 　 根据效应子的特征:具有信号肽、无跨膜区域以

及富含半胱氨酸等[１９]ꎮ 本研究对 ２９２ 个具有典型

分泌蛋白特征的蛋白质氨基酸序列进行分析ꎬ结果

(图 ２)显示ꎬ９３ 个分泌蛋白被预测为效应子ꎬ其中

３６ 个为胞内效应子ꎬ３６ 个为质外体效应子ꎬ分别占

效应子数量的 ３８􀆰 ７１％ꎬ另外 ２１ 个分泌蛋白既可能

是质外体效应子ꎬ也可能是胞内效应子ꎬ占分泌蛋白

数量的 ２２􀆰 ５８％ꎮ

图 ２　 甘薯长喙壳菌效应子种类和数目

Ｆｉｇ.２　 Ｔｙｐｅｓ ａｎｄ ｑｕａｎｔｉｔｉｅｓ ｏｆ ｅｆｆｅｃｔｏｒｓ ｉｎ Ｃｅｒａｔｏｃｙｓｔｉｓ ｆｉｍｂｒｉａｔａ

　 　 将上述 ９３ 个候选效应子氨基酸序列在 ｅｇｇ￣
ＮＯＧ￣ｍａｐｐｅｒ 数据库中比对ꎬ结果(图 ３)显示ꎬ４２ 个

效应子氨基酸序列可以注释到具体功能ꎬ在同源蛋

白簇(ＣＯＧ)分类中分为信号转导机制(Ｔ)类ꎬ糖类

转运和代谢(Ｇ)类ꎬ翻译后蛋白质修饰、蛋白质周转

和伴侣蛋白(Ｏ)类以及功能未知(Ｓ)类 ４ 类ꎬ其中 １
条氨基酸序列属于信号转导机制类ꎬ６ 条氨基酸序

列属于糖类转运和代谢类ꎬ６ 条氨基酸序列属于

ＣＯＧ￣Ｏ 翻译后蛋白质修饰、蛋白质周转和伴侣蛋白

类ꎬ２９ 条氨基酸序列属于功能未知类ꎮ 对 ＣＯＧ 分

类的蛋白质氨基酸序列进一步统计分析发现ꎬ１ 个
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信号转导机制类效应子为质外体(Ａｐｏｐｌａｓｔｉｃ)效应

子ꎻ６ 个糖类转运和代谢类效应子均为质外体效应

子ꎬ蛋白质周转和伴侣蛋白类有 ４ 个为质外体效应

子ꎬ１ 个为胞内(Ｃｙｔｏｐｌａｓｍｉｃ)效应子ꎬ１ 个为质外体 /
胞内效应子ꎻ功能未知类(Ｓ)２９ 条氨基酸序列有 ６
个为质外体效应子ꎬ１３ 个为胞内效应子ꎬ１０ 个为质

外体 /胞内效应子ꎮ 值得注意的是ꎬ不同类别的效应

子在 ＣＯＧ 分类中的分布有差异ꎬ提示这些效应子在

不同的宿主免疫应答过程中可能发挥多样化作用ꎮ

Ｇ:糖类转运和代谢ꎻＯ:翻译后蛋白质修饰、蛋白质周转和伴侣

蛋白ꎻＳ:功能未知ꎻＴ:信号转导机制ꎻＣＯＧ:同源蛋白簇ꎮ
图 ３　 ９３个长喙壳菌候选效应因子功能同源蛋白簇(ＣＯＧ)分类

Ｆｉｇ.３　 Ｃｌｕｓｔｅｒｓ ｏｆ Ｏｒｔｈｏｌｏｇｏｕｓ Ｇｒｏｕｐｓ (ＣＯＧ) ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ
９３ ｃａｎｄｉｄａｔｅ ｅｆｆｅｃｔｏｒｓ ｆｒｏｍ Ｃｅｒａｔｏｃｙｓｔｉｓ ｆｉｍｂｒｉａｔａ

２.６　 甘薯长喙壳菌效应子信号肽特征分析

对 ９３ 个候选效应子信号肽长度深入分析ꎬ结果

(图 ４)显示ꎬ其信号肽长度从 １４ ａａ 到 ３６ ａａꎬ主要集

中在 １６ ａａ 至 ２１ ａａꎬ其中长度为 １６ ａａ 的信号肽最

多(２６ 个)ꎬ占候选效应子总数的 ２７􀆰 ９６％ꎻ其次是长

度为 １９ ａａ 的信号肽(１７ 个)ꎬ占候选效应子总数的

１８􀆰 ２８％ꎮ

图 ４　 候选效应子信号肽分析

Ｆｉｇ.４　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｉｇｎａｌ ｐｅｐｔｉｄｅｓ ｉｎ ｃａｎｄｉｄａｔｅ ｅｆｆｅｃｔｏｒｓ

　 　 对效应子信号肽切割位点－３ 位到＋２ 位氨基酸

种类进行统计分析ꎬ结果显示ꎬ在－３位出现了丙氨

酸、半胱氨酸、甘氨酸、异亮氨酸、甲硫氨酸、丝氨酸、
苏氨酸、缬氨酸 ８ 种氨基酸ꎬ其中出现最多的是丙氨

酸ꎬ占比为 ４８􀆰 ３９％ꎬ在－２位出现了丙氨酸、半胱氨

酸、谷氨酸、苯丙氨酸、甘氨酸、组氨酸、异亮氨酸、赖
氨酸、亮氨酸、甲硫氨酸、天冬氨酸、谷氨酰胺、精氨

酸、丝氨酸、苏氨酸、缬氨酸和色氨酸等 １７ 种氨基

酸ꎬ其中出现最多的是亮氨酸和甲硫氨酸ꎬ占比均为

１６􀆰 １３％ꎮ 在－１ 位出现了 ４ 种氨基酸ꎬ分别为丙氨

酸、半胱氨酸、甘氨酸和丝氨酸ꎬ其中出现最多的是

丙氨酸ꎬ占比为 ８９􀆰 ２５％ꎻ在＋１ 位出现了 １４ 种氨基

酸ꎬ分别为丙氨酸ꎬ谷氨酸、甘氨酸、组氨酸、异亮氨

酸、赖氨酸、亮氨酸、甲硫氨酸、脯氨酸、谷氨酰胺、精
氨酸、苏氨酸、缬氨酸和丝氨酸ꎬ其中出现最多的是

丙氨酸ꎬ占 ２５􀆰 ８１％ꎻ在＋２ 位出现了 １７ 种氨基酸ꎬ分
别是丙氨酸、亮氨酸、苯丙氨酸、甘氨酸、天冬氨酸、
脯氨酸、异亮氨酸、赖氨酸、甲硫氨酸、天冬酰胺、谷
氨酰胺、精氨酸、丝氨酸、半胱氨酸、缬氨酸、色氨酸、
酪氨酸ꎬ其中出现最多的是脯氨酸ꎬ占 ３８􀆰 ７１％ꎮ 根

据信号肽酶(Ｓｐａｓｅ)的识别类型ꎬ可将信号肽分为肽

酶Ⅰ型(ＳＰⅠ型ꎬ对应 ＳｐａｓｅⅠ识别)和肽酶Ⅱ型(ＳＰ
Ⅱ型ꎬ对应 ＳｐａｓｅⅡ识别)两类:ＳＰⅠ型信号肽的核

心结构特征是其 Ｃ 端切割位点的－３~ －１位(即信号

肽切割前的最后 ３ 个氨基酸位置)为 ＡＸＡ 型ꎻＳＰⅡ
型信号肽为脂蛋白信号肽ꎬ其典型结构特征是 Ｃ 端

切割位点的－３~ －１位为 Ｌ(Ａ / Ｓ)(Ａ / Ｇ)ꎮ 本研究中

效应子信号肽切割位点的－３位和－１位氨基酸具有

一定的保守性:其中－３~ －１位氨基酸组成为 ＡＸＡ 型

的信号肽占比达 ４４􀆰 ０９％ꎬ该类信号肽可被 ＳｐａｓｅⅠ
型信号肽酶特异性识别ꎮ 这一结果表明ꎬ甘薯长喙

壳菌效应子的信号肽序列具有一定的保守性ꎬ该保

守特征可能与其介导分泌、参与宿主植物免疫逃逸

的机制密切相关ꎮ
２.７　 甘薯长喙壳菌效应子的功能注释

本研究对甘薯长喙壳菌中 ９３ 个候选效应子进

行同源序列比对分析ꎬ结果(表 １)显示ꎬ９２ 条氨基

酸序列获得了功能注释ꎮ 其中ꎬ２７ 条氨基酸序列的

缺失导致甘薯长喙壳菌毒力减弱ꎬ占比 ２９􀆰 ３５％ꎻ２９
条氨基酸序列被鉴定为效应子ꎬ占比 ３１􀆰 ５２％ꎬ１８ 条

氨基酸序列对甘薯长喙壳菌致病力无显著影响ꎬ３
条氨基酸序列导致甘薯长喙壳菌致病力丧失ꎬ２ 条

氨基酸序列导致甘薯长喙壳菌致死ꎬ１ 条氨基酸序
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列被标注为化学靶标ꎬ１ 条氨基酸序列表现出使甘

薯长喙壳菌毒力增强ꎬ此外还有 １１ 条氨基酸序列为

混合型ꎮ

表 １　 基于 ＰＨＩ数据库的 ９２ 个候选效应子的功能注释

Ｔａｂｌｅ １　 Ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ９２ ｃａｎｄｉｄａｔｅ ｅｆｆｅｃｔｏｒｓ ｂａｓｅｄ
ｏｎ ｔｈｅ ＰＨＩ ｄａｔａｂａｓｅ

编号 类型　 　 　 候选效应子氨基酸
序列数量(个)

占比
(％)

１ 毒力因子 ２７ ２９.３５

２ 效应子 ２９ ３１.５２

３ 不影响病原致病力 １８ １９.５７

４ 失去致病力 ３ ３.２６

５ 致死 ２ ２.１７

６ 毒力增强 １ １.０８

７ 化学靶标 １ １.０８

８ 混合型(包含失去致病
性、毒力减弱、致死)

１１ １１.９６

２.８　 甘薯长喙壳菌效应子的转录分析结果

为明确甘薯黑斑病病菌长喙壳菌效应子的表达

模式及其与甘薯免疫反应的关联ꎬ本研究对甘薯长

喙壳菌接种于感病品种徐薯 １８ 和抗病品种南京 ９２
当天、１ ｄ、３ ｄ、７ ｄ 进行转录组测序ꎮ 经质量控制与

数据预处理ꎬ获得高质量转录组数据ꎬ并将测序读段

成功比对至长喙壳菌基因组ꎬ通过基因组生物信息

学分析预测ꎬ共得到 ９３ 个候选效应子ꎮ 将这些效应

子映射至转录组数据后ꎬ结果(图 ５)发现ꎬ接种于徐

薯 １８ 中的甘薯长喙壳菌检测到 ８１ 个效应子ꎬ接种

于南京 ９２ 中的甘薯长喙壳菌检测到 ６８ 个ꎮ 为排除

样品偶然性导致的低表达效应子(即 ４ 个时间点中

至少 ２ 个时间点 ＦＰＫＭ 值为 ０ꎬ且最高 ＦＰＫＭ 值≤
５)ꎬ进一步筛选后最终确定接种于徐薯 １８ 的甘薯

长喙壳菌有效表达的效应子为 ５７ 个ꎬ接种于南京

９２ 的甘薯长喙壳菌为 ５６ 个ꎮ
　 　 韦恩图分析结果(图 ６)显示ꎬ接种于徐薯 １８ 的甘

薯长喙壳菌和接种于南京 ９２ 的甘薯长喙壳菌中共有

５４ 个共同表达的效应子ꎮ 接种于徐薯 １８ 的甘薯长喙

壳菌特有的 ３ 个效应子为 ＣＦＩＭＧ＿００７７１７ＲＡ００００１、
ＣＦＩＭＧ＿００７９２５ＲＡ００００１、ＣＦＩＭＧ＿００８６２７ＲＡ００００１ꎬ接种

于南京 ９２ 的甘薯长喙壳菌特有的 ２ 个效应子为

ＣＦＩＭＧ＿００４４３５ＲＡａ、ＣＦＩＭＧ＿００８４７８ＲＡ００００１ꎮ
　 　 从图 ７ 可知ꎬ与对照相比ꎬ接种于感病品种徐薯 １８

图 ５　 ９３ 个候选效应子在甘薯长喙壳菌侵染徐薯 １８ 和南京 ９２
过程中转录模式下的表达数量

Ｆｉｇ.５　 Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎａｌ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｑｕａｎｔｉｔｉｅｓ ｏｆ ９３ ｃａｎｄｉｄａｔｅ ｅｆ￣
ｆｅｃｔｏｒｓ ｄｕｒｉｎｇ ｉｎｆｅｃｔｉｏｎ ｏｆ Ｃｅｒａｔｏｃｙｓｔｉｓ ｆｉｍｂｒｉａｔａ ｏｎ
Ｘｕｓｈｕ １８ ａｎｄ Ｎａｎｊｉｎｇ ９２

图 ６　 候选效应子在甘薯长喙壳菌侵染徐薯 １８ 和南京 ９２ 过程

中的表达韦恩图

Ｆｉｇ.６ 　 Ｖｅｎｎ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ｃａｎｄｉｄａｔｅ ｅｆｆｅｃｔｏｒ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｄｕｒｉｎｇ
ｉｎｆｅｃｔｉｏｎ ｏｆ Ｃｅｒａｔｏｃｙｓｔｉｓ ｆｉｍｂｒｉａｔａ ｏｎ Ｘｕｓｈｕ １８ ａｎｄ Ｎａｎ￣
ｊｉｎｇ ９２

的甘薯长喙壳菌在接种后 １ ｄ、３ ｄ 和 ７ ｄ 分别有 ３２ 个

效应子呈上调表达ꎬ３ 个效应子呈下调表达ꎬ１８ 个效应

子呈现不一致的表达变化模式ꎬ而 ４ 个效应子则呈现

前期持平后期上升的表达趋势ꎮ 相比之下ꎬ接种于抗

病品种南京 ９２ 的甘薯长喙壳菌在接种后 １ ｄ、３ ｄ 和 ７
ｄ 有 ４０ 个效应子上调表达ꎬ５ 个效应子下调表达ꎬ１０ 个

效应子呈现不一致的表达变化模式ꎬ且 １ 个效应子呈

现前期稳定后期上升的表达模式ꎮ 有趣的是ꎬ接种于

感病品种徐薯 １８ 和抗病品种南京 ９２ 甘薯长喙壳菌效

应子 ＣＦＩＭＧ ＿ ００４６２７ＲＡ、 ＣＦＩＭＧ ＿ ００８３８０ＲＡ００００１ 和

ＣＦＩＭＧ＿００８１０９ＲＡ００００１ 在接种后１ ｄ、３ ｄ、７ ｄ 均表现出

显著下调表达的趋势ꎬ这可能表明这些效应子在病菌
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侵染和致病过程中发挥的作用不显著ꎮ 另外ꎬ接种于

感病品种徐薯 １８ 的甘薯长喙壳菌效应子 ＣＦＩＭＧ＿
００８１８７ＲＡ００００１、 ＣＦＩＭＧ ＿ ００７８３７ＲＡ００００１、 ＣＦＩＭＧ ＿
００７７１４ＲＡ００００１ 和 ＣＦＩＭＧ＿００４６０５ＲＡ 在接种后各个时

间点中持续上调表达ꎬ表明这些效应子可能参与了病

菌的整个致病过程ꎮ 接种于抗病品种南京 ９２ 的甘薯

长 喙 壳 菌 效 应 子 ＣＦＩＭＧ ＿ ００２９２１ＲＡ、 ＣＦＩＭＧ ＿
００６５０３ＲＡａ、ＣＦＩＭＧ＿００７３２８ＲＡ００００１、ＣＦＩＭＧ＿００６４２１ＲＡ、
ＣＦＩＭＧ ＿ ００７６８４ＲＡ００００１、 ＣＦＩＭＧ ＿ ００７７１４ＲＡ００００１、
ＣＦＩＭＧ＿００５８４３ＲＡａ、ＣＦＩＭＧ＿００７８８０ＲＡ００００１ 和 ＣＦＩＭＧ＿
００８２９４ＲＡ００００１ 在接种后所有时间点表现出持续上调

表达趋势ꎬ推测其可能与该品种的抗病机制密切相关ꎮ
功能注释分析结果显示ꎬ部分在侵染过程中被

诱导上调表达的效应子可能与甘薯长喙壳菌的致病

过程密切相关ꎮ 甘薯长喙壳菌接种于感病品种徐薯

１８ꎬ与对照相比ꎬＣＦＩＭＧ＿００３４４８ＲＡ 在接种后各时间

点表达量均上调ꎬ该效应子基因编码糖基水解酶家

族成员———β￣１ꎬ３(４)￣内切葡聚糖酶[Ｅｎｄｏ￣１ꎬ３(４)￣
β￣ｇｌｕｃａｎａｓｅ]ꎬ推测其通过降解植物细胞壁组分(如
β￣葡 聚 糖 ) 促 进 病 原 定 殖ꎮ 其 他 如 ＣＦＩＭＧ ＿
００８１８７ＲＡ００００１ 和 ＣＦＩＭＧ＿００２０３３ＲＡ 分别被注释

为纤维二糖脱氢酶(Ｃｅｌｌｏｂｉｏｓｅ ｄｅｈｙｄｒｏｇｅｎａｓｅ)和 β￣
葡糖苷酶(Ｂｅｔａ￣ｇｌｕｃｏｓｉｄａｓｅ)ꎬ均为典型的胞外水解

酶ꎬ可能协同参与植物细胞壁多糖降解ꎬ破坏宿主屏

障结构ꎬ增强侵染能力ꎮ 甘薯长喙壳菌接种于抗病

品种南京 ９２ꎬ接种后前期特异高表达的 ＣＦＩＭＧ＿
００３９０２ＲＡ 效应子基因编码坏死诱导蛋白(Ｎｅｃｒｏｓｉｓ￣
ｉｎｄｕｃｉｎｇ ｐｒｏｔｅｉｎꎬ ＮＰＰ１)ꎬ可能通过诱导局部组织坏

死或细胞程序性死亡影响病原与宿主的互作动态ꎻ
此外ꎬＣＦＩＭＧ＿００４６０５ＲＡ 与 ＣＦＩＭＧ＿００２３１８ＲＡ 分别

含有溶菌酶样(Ｌｙｓｏｚｙｍｅ￣ｌｉｋｅ ｄｏｍａｉｎꎬＬｙｓＭ)结构域

和类霍乱毒素 Ｂ 亚基(Ｃｈｏｌｅｒａ ｔｏｘｉｎ Ｂ￣ｌｉｋｅ ｄｏｍａｉｎꎬ
ＣＶＮＨ)结构域ꎬ其中 ＬｙｓＭ 结构域蛋白可能识别宿

主细胞壁中的几丁质片段并抑制病原相关分子模式

(Ｐａｔｈｏｇｅｎ￣ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｐａｔｔｅｒｎꎬＰＡＭＰ)诱导

的免疫反应ꎬ而 ＣＶＮＨ 结构域蛋白被认为在某些病

原中具有类似糖结合活性ꎬ可能参与干扰宿主免疫

识别ꎮ 这些差异表达的效应子的结构与功能特征提

示其在调控致病力或触发宿主免疫中的潜在作用ꎮ
此外ꎬ部分差异高表达的候选基因仅被注释为假定

蛋白ꎬ其具体功能尚不明确ꎮ 值得注意的是ꎬ大多数

候选基因在 ＧＯ 和 ＫＥＧＧ 数据库中尚无功能富集信

息ꎬ表明甘薯长喙壳菌可能拥有一批结构完整但功

能未明的潜在致病相关基因ꎬ亟待通过功能验证与

互作研究进一步阐明其生物学作用ꎮ

３　 讨 论

在与病原菌长期互作博弈过程中ꎬ为了应对病

原菌的攻击ꎬ植物进化出了至少 ２ 条防御系统[２０]ꎮ
第一道防线是基于病原体相关分子模式(ＰＡＭＰ)的
识别ꎬ由 ＰＡＭＰ 因子识别受体(ＰＲＲ)激活 ＰＡＭＰ 触

发的免疫(ＰＡＭＰ￣ｔｒｉｇｇｅｒｅｄ ｉｍｍｕｎｉｔｙꎬＰＴＩ)ꎬ阻止病原

菌在宿主内的进一步定殖[２１]ꎻ第二道防线是基于宿

主 Ｒ 蛋白对效应子的特异性识别ꎬ继而启动效应子

的触发免疫(Ｅｆｆｅｃｔｏｒ￣ｔｒｉｇｇｅｒｅｄ ｉｍｍｕｎｉｔｙꎬＥＴＩ)ꎬ产生

快速且增强的防御反应[２２]ꎮ 近年来ꎬ随着对病原

菌￣寄主互作机制的持续深入探索ꎬ以及病原菌全基

因组序列的测序完成和生物信息学方法的完善ꎬ基
于计算预测的效应子筛选已成为解析病原菌￣宿主

互作的高效途径[２３￣２５]ꎮ 在此基础上ꎬ越来越多的研

究者利用生物信息学工具ꎬ对多种病原菌的分泌蛋

白进行了系统的预测与功能分析ꎬ为深入理解病原

菌的致病机制提供了重要线索ꎮ 例如ꎬ曹言勇等[２６]

对玉米茎腐病致病菌九州镰孢菌进行分泌蛋白的预

测ꎬ共发现 ２６４ 个效应蛋白ꎮ 范春霞等[２７]在甜瓜粉

霉病病原菌粉红单端孢(Ｔｒｉｃｈｏｔｈｅｃｉｕｍ ｒｏｓｅｕｍ)中预

测到 １５４ 个候选效应子ꎻ何艳秋等[２８]在尖孢镰刀菌

古巴 专 化 型 １ 号 小 种 ( Ｆｕｓａｒｉｕｍ ｏｘｙｓｐｏｒｕｍ ｆ.
ｃｕｂｅｎｓｅｒａｃｅ１.Ｆｏｃ１)中鉴定到 ３７８ 个候选效应子ꎬ并
通过 ｑＲＴ￣ＰＣＲ 证实了 ７ 个候选效应子侵染期的表

达模式ꎮ
本研究综合应用多种生物信息学工具ꎬ对甘薯

黑斑病病原菌甘薯长喙壳菌全基因组７ ２６６条蛋白

质氨基酸序列进行了系统筛选ꎬ最终鉴定出 ２９２ 条

经典分泌蛋白ꎬ经 ＥｆｆｅｃｔｏｒＰ ３.０ 预测得到 ９３ 个候选

效应子ꎮ ｅｇｇＮＯＧ 功能分类结果表明ꎬ其中 Ｓ 类(功
能未知)最多ꎬ这与王辉灵等[１６] 对花生果腐病病原

菌分泌蛋白的研究结果相似ꎬ其余的候选效应子主

要分布于糖类转运和代谢、信号转导、蛋白质翻译后

修饰等类别ꎬ暗示甘薯长喙壳菌可通过多条途径协

同干扰宿主免疫ꎮ 通过信号肽特征分析ꎬ结果发现

９３ 个候选效应子的信号肽切割位点－３ 到－１ 位氨基

酸频率较高ꎬ氨基酸组成为 ＡＸＡ 型ꎬ主要被 Ｓｐａｓｅ
Ⅰ型信号肽酶识别ꎮ预测结果与臧睿等[２９] 预测葡

５２９高方园等:甘薯长喙壳菌效应蛋白全基因组预测与转录组分析



ＣＫＳ０￣１、ＣＫＳ０￣２、ＣＫＳ０￣３:徐薯 １８ 接种甘薯长喙壳菌当天的 ３ 个重复ꎻＳ１￣１、Ｓ１￣２、Ｓ１￣３:徐薯 １８ 接种甘薯长喙壳菌 １ ｄ 的 ３ 个重复ꎻＳ３￣１、Ｓ３￣
２、Ｓ３￣３:徐薯 １８ 接种甘薯长喙壳菌 ３ ｄ 的 ３ 个重复ꎻＳ７￣１、Ｓ７￣２、Ｓ７￣３:徐薯 １８ 接种甘薯长喙壳菌 ７ ｄ 的 ３ 个重复ꎻＣＫＲ０￣１、ＣＫＲ０￣２、ＣＫＲ０￣３:
南京 ９２ 接种甘薯长喙壳菌当天的 ３ 个重复ꎻＲ１￣１、Ｒ１￣２、Ｒ１￣３:南京 ９２ 接种甘薯长喙壳菌 １ ｄ 的 ３ 个重复ꎻＲ３￣１、Ｒ３￣２、Ｒ３￣３:南京 ９２ 接种甘

薯长喙壳菌 ３ ｄ 的 ３ 个重复ꎻＲ７￣１、Ｒ７￣２、Ｒ７￣３:南京 ９２ 接种甘薯长喙壳菌 ７ ｄ 的 ３ 个重复ꎮ
图 ７　 候选效应子在甘薯长喙壳菌接种徐薯 １８ 和南京 ９２ 后不同时间点的表达变化

Ｆｉｇ.７　 Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｄｙｎａｍｉｃｓ ｏｆ ｃａｎｄｉｄａｔｅ ｅｆｆｅｃｔｏｒｓ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｉｍｅ ｐｏｉｎｔｓ ａｆｔｅｒ ｉｎｏｃｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ Ｃｅｒａｔｏｃｙｓｔｉｓ ｆｉｍｂｒｉａｔａ ｏｎ Ｘｕｓｈｕ １８ ａｎｄ Ｎａｎ￣
ｊｉｎｇ ９２

萄座腔菌(Ｂｏｔｒｙｏｓｐｈａｅｒｉａ ｄｏｔｈｉｄｅａ)、范梦佳等[３０] 预

测甘薯茎腐病病菌(Ｄｉｃｋｅｙａ ｄａｄａｎｔｉｉ)及唐伟等[３１]

预测球甘薯间座壳菌(Ｄｉａｐｏｒｔｈｅ ｂａｔａｔａｓ)的效应子

结果一致ꎮ ＰＨＩ 数据库同源比对结果显示ꎬ超过１ / ３

６２９ 江 苏 农 业 学 报 　 ２０２６ 年 第 ４２ 卷 第 ５ 期



的候选效应蛋白与已知毒力减弱的基因同源ꎬ表明

这些效应蛋白在病原菌毒力形成中可能具有关键调

节作用ꎻ此外ꎬ部分候选效应蛋白与毒力丧失或增强

密切相关ꎬ进一步凸显了这些效应子在调控病原菌

毒力过程中的潜在重要性ꎮ 这一结果与吴佳椰露

等[１８]分析茄腐镰孢菌(Ｆｕｓａｒｉｕｍ ｓｏｌａｎｉ)效应子的研

究结果相似ꎮ
　 　 本研究通过转录组分析ꎬ系统比较了感病品种徐

薯 １８ 和抗病品种南京 ９２ 在甘薯长喙壳菌侵染下候

选效应子的表达模式ꎮ 与刘思珍等[３２]关于不同品种

辣椒抗病性的比较研究结果类似ꎬ本研究系统揭示了

甘薯黑斑病病菌甘薯长喙壳菌效应子在不同宿主背

景下的表达动态及潜在功能分化ꎬ反映出病原真菌通

过精细调控特定效应子实现对寄主免疫的适应与调

节ꎮ 其中ꎬ接种于徐薯 １８ 的甘薯长喙壳菌特异高表

达的效应子 ＣＦＩＭＧ＿００３４４８ＲＡ 被注释为 β￣１ꎬ３(４)￣内
切葡聚糖酶ꎬ ＣＦＩＭＧ ＿ ００８１８７ＲＡ００００１ 和 ＣＦＩＭＧ ＿
００２０３３ＲＡ 分别被注释为纤维二糖脱氢酶与 β￣葡糖苷

酶ꎬ均可能通过细胞壁多糖的降解破坏宿主结构屏

障ꎬ增强初期侵染能力ꎮ 相较之下ꎬ接种于南京 ９２ 的

甘薯长喙壳菌特异高表达的 ＣＦＩＭＧ＿００３９０２ＲＡ 被注

释为坏死诱导蛋白(ＮＰＰ１)ꎬ可能诱导宿主细胞程序

性死亡ꎬ但也有可能被宿主识别为典型 ＥＴＩ 激活因

子ꎮ 此外ꎬＣＦＩＭＧ＿００４６０５ＲＡ 和 ＣＦＩＭＧ＿００２３１８ＲＡ 分

别含有典型的 ＬｙｓＭ 结构域和 ＣＶＮＨ 结构域ꎬ前者已

在多种植物病原真菌中被证实能结合几丁质、屏蔽

ＰＡＭＰ 信号、抑制 ＰＴＩ 反应[３３￣３４]ꎬ后者则可能通过特

异性识别碳水化合物残基干扰宿主免疫识别过程ꎬ类
似稻瘟病病菌中 ＭＧＧ＿０３３０７ 蛋白在附着胞阶段的功

能[３５]ꎮ 该类结构域蛋白的表达特异性提示其可能为

重要的宿主￣病原菌互作界面调控因子ꎮ 此外ꎬ还有

一些表达显著但功能未知的效应子(如 ＣＦＩＭＧ＿
００３２４３ＲＡ、ＣＦＩＭＧ＿００７７１４ＲＡ００００１)目前尚无明确结

构域注释ꎬ但在病原侵染关键阶段表达活跃ꎬ提示其

可能具有尚未解析的致病功能ꎬ需通过后续的结构预

测与靶点互作试验进一步明确其生物学作用ꎮ

４　 结 论

本研究基于甘薯长喙壳菌全基因组水平的生物

信息学预测ꎬ系统筛选出 ９３ 个候选效应子ꎬ并结合

对接种于不同甘薯品种的甘薯长喙壳菌在接种后多

个时间点转录组数据的表达分析ꎬ揭示了关键效应

子在不同宿主背景下的表达差异及其与细胞壁降

解、免疫逃逸、细胞死亡等致病机制的潜在关联ꎮ 这

一“预测￣验证”结合的策略不仅能够深化对甘薯长

喙壳菌致病机制的理解ꎬ也为甘薯抗病性研究与靶

向抗性育种提供了重要的理论基础和基因资源ꎮ
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