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基于 ＲＮＡ￣Ｓｅｑ 技术的蜡蚧轮枝菌转录组分析
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摘要: 【目的】蜡蚧轮枝菌是一种防治植物病原物和害虫的生防菌ꎬ弄清其致病的分子基础具有重要的意义ꎮ 【方法】利用

Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＨｉＳｅｑ 技术测序蜡蚧轮枝菌的 ｃＤＮＡ 文库ꎬ并进行 ＲＮＡ￣Ｓｅｑ 序列拼接和功能注释ꎮ 【结果】共获得 １６３４６７０ 条高品

质 ｒｅａｄｓꎬ碱基 ＧＣ 含量 ４８.５０％ꎮ １４８５６ 条 Ｕｎｉｇｅｎｅ 经组装拼接后ꎬ在 Ｎｒ、Ｓｗｉｓｓ￣Ｐｒｏｔ、ＣＯＧ 和 ＫＥＧＧ 数据库中分别比对得到

１４６７、９３７９、６５１８ 和 ４１８８ 条 Ｕｎｉｇｅｎｅｓꎮ 采用 ＧＯ 分类工具将 ２１４０３ 条 Ｕｎｉｇｅｎｅｓ 分成 ２４ 个功能组ꎬ主要包含在细胞组成

(１３６９)、分子功能(１６７９)和生物学过程(１９２８)３ 个大类里ꎬ在 ＣＯＧ 数据库注释的基础上ꎬ把 ６５１８ 条 Ｕｎｉｇｅｎｅｓ 分成 ３８ 个功

能组ꎬ通过 ＧＯ 和 ＣＯＧ 丰度识别分类ꎬ聚类的主要是一般功能预测、次生代谢产物的合成、运输和分解代谢以及信号转导机

制起作用的独立基因ꎮ 能与 ＫＥＧＧ 路径匹配的 １０８ 条 Ｕｎｉｇｅｎｅｓ 中大部分和新陈代谢途径及次生代谢产物的合成有关ꎮ
【结论】这些结果将有助于找寻蜡蚧轮枝菌的致病因子ꎬ从而丰富其致病机理ꎮ
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ｃｏｎｔｒｏｌ ａｇｅｎｔｓ ａｒｅ ｄｅｖｅｌｏｐｉｎｇ ｑｕｉｃｋｌｙꎬ ｓｕｃｈ ａｓ ｄｉｆｆｅｒ￣
ｅｎｔ ａｔｔｒａｃｔａｎｔｓ ｏｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｅｎｔｏｍｏｐａｔｈｏｇｅｎｉｃ ｆｕｎｇｉ ｌｉｋｅ
Ｂｅａｕｖｅｒｉａ ｂａｓｓｉａｎａ ａｎｄ Ｖ. ｌｅｃａｎｉｉ. Ｖ. ｌｅｃａｎｉｉ ｃａｎ ｋｉｌｌ
ｈｏｓｔ ｂｙ ｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ ｏｆ ａｃｔｉｖｅ ｃｏｍｐｏｕｎｄｓ ｌｉｋｅ ｃｈｉｔｉｎａｓ￣
ｅｓꎬ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ａｎｄ ｐｏｌｙｓａｃｃｈａｒｉｄｅ ｄｅｇｒａｄｉｎｇ ｅｎｚｙｍｅｓ
( ａｍｙｌａｓｅꎬ ｐｒｏｔｅａｓｅꎬ ａｎｄ ｌｉｐａｓｅ) (Ｈａｓａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１３ꎻ
Ｘｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１１ꎻ Ｙｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１５ꎻ Ｚｈｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００８).
Ｈｏｗｅｖｅｒꎬ ｔｈｅ ｒｏｌｅｓ ｔｈａｔ ｔｈｅ ａｃｔｉｖｅ ｃｏｍｐｏｕｎｄｓ ｃｏｕｌｄ
ｐｌａｙ ｉｎ ｔｈｅ ｉｎｆｅｃｔｉｏｎ ｐｒｏｃｅｓｓ ａｒｅ ｓｔｉｌｌ ｎｏｔ ｆｕｌｌｙ ｕｎｄｅｒ￣
ｓｔｏｏｄ. Ｆｕｒｔｈｅｒｍｏｒｅꎬ ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ａｎｄ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｂａｓｉｓ ｏｆ
ｔｈｅ ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎ ｏｆ ｅｎｔｏｍｏｐａｔｈｏｇｅｎｉｃ ｆｕｎｇｕｓꎬ ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ
Ｖ. ｌｅｃａｎｉｉ ａｎｄ ｔｈｅ ｉｎｓｅｃｔ ｈｏｓｔｓ ａｒｅ ｎｏｔ ｆｕｌｌｙ ｕｎｄｅｒｓｔｏｏｄ.

Ｉｎ ｏｒｄｅｒ ｔｏ ｂｅｔｔｅｒ ｕｎｄｅｒｓｔａｎｄ ｔｈｅ ｍｅｃｈａｎｉｓｍ ｏｆ Ｖ.
ｌｅｃａｎｉｉ ｅｎｔｏｍｏｐａｔｈｏｇｅｎｉｃｉｔｙꎬ ｗｅ ｓｔｕｄｉｅｄ ｔｈｅ ｔｒａｎｓｃｒｉｐ￣
ｔｏｍｅ ｏｆ Ｖ. ｌｅｃａｎｉｉ ｔｏ ｒｅｖｅａｌ ｔｈｅ ｐａｔｈｏｇｅｎｉｃ ｍｅｃｈａｎｉｓｍ
ｏｆ Ｖ. ｌｅｃａｎｉｉ ｉｎ Ｂ. ｐｅｒｅｇｒｉｎａ. Ｏｕｒ ａｉｍ ｉｓ ｔｏ ｉｄｅｎｔｉｆｙ ｔａｒ￣
ｇｅｔ ｇｅｎｅｓ ｆｏｒ ｇｅｎｅｔｉｃ ｍａｎｉｐｕｌａｔｉｏｎ ｔｏ ｄｅｖｅｌｏｐ ｍｏｒｅ ｅｆｆｉ￣
ｃｉｅｎｔ Ｖ. ｌｅｃａｎｉｉ ｓｔｒａｉｎｓ ｆｏｒ ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｉｎｓｅｃｔ ｐｅｓｔｓ ｃｏｎｔｒｏｌ.

１　 Ｍａｔｅｒｉａｌｓ ａｎｄ Ｍｅｔｈｏｄｓ
１.１　 Ｃｕｌｔｕｒｉｎｇ ｏｆ Ｖ. ｌｅｃａｎｉｉ

Ｖ. ｌｅｃａｎｉｉ ｓｔｒａｉｎ ＫＭＺＷ￣１ꎬ ｉｓｏｌａｔｅｄ ｆｒｏｍ Ｂ. ｐｅｒｅ￣

ｇｒｉｎａ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ Ｙｕｎｎａｎ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ
Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ ｗａｓ ｕｓｅｄ ｉｎ ｏｕｒ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔｓ. Ｃｕｌｔｕｒｅｓ
ｗｅｒｅ ｉｎｉｔｉａｌｌｙ ｇｒｏｗｎ ｏｎ ｐｏｔａｔｏ ｄｅｘｔｒｏｓｅ ａｇａｒ ( ＰＤＡ)
(Ｔａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５) ｆｏｒ ７ ｄａｙｓ ａｔ ２９ ℃ . Ｔｏ ｏｂｔａｉｎ
ｃｏｎｉｄｉａꎬ ｔｈｅ ｃｕｌｔｕｒｅｄ ｉｓｏｌａｔｅ ｗａｓ ｉｎｃｕｂａｔｅｄ ｉｎ １００ ｍＬ
Ｃｚａｐｅｋ ｌｉｑｕｉｄ ｍｅｄｉｕｍ ｉｎ ２５０ ｍＬ ｉｎｃｕｂａｔｉｏｎ ｂｏｔｔｌｅｓ ｆｏｒ
５ ｄａｙｓ ａｔ ２９ ℃ . Ｔｈｅ ｓｐｏｒｅ ｓｕｓｐｅｎｓｉｏｎ ｏｂｔａｉｎｅｄ ｗａｓ
ｄｉｌｕｔｅｄ ｔｏ ａｐｐｒｏｘｉｍａｔｅｌｙ １×１０７ / ｍＬ (Ｙｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１５)
ｗｉｔｈ ｓｔｅｒｉｌｅ ｄｉｓｔｉｌｌｅｄ ｗａｔｅｒ ｐｒｉｏｒ ｔｏ ｉｎｏｃｕｌａｔｉｏｎ.

１.２　 Ｅｘｔｒａｃｔｉｏｎ ａｎｄ ｐｕｒｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｏｔａｌ ＲＮＡ
Ｔｏｔａｌ ＲＮＡ ｗａｓ ｅｘｔｒａｃｔｅｄ ｉｎ ＴＲＩｚｏｌ ｒｅａｇｅｎｔ (ＧＩＢ￣

ＣＯ ＢＲＬ) ａｃｃｏｒｄｉｎｇ ｔｏ ｔｈｅ ｍａｎｕｆａｃｔｕｒｅｒ′ ｓ ｉｎｓｔｒｕｃ￣
ｔｉｏｎｓ. Ｔｈｅ ｔｏｔａｌ ＲＮＡ ｗａｓ ｄｉｓｓｏｌｖｅｄ ｉｎ ５０ μＬ ＲＮａｓｅ
ｆｒｅｅ ｗａｔｅｒ. ＲＮＡ ｑｕａｌｉｔｙ ｗａｓ ｃｈｅｃｋｅｄ ｏｎ ａｇａｒｏｓｅ ｇｅｌｓ
(１.５％) ａｎｄ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ ａｎｄ ＯＤ２６０ / ２８０ ｖａｌｕｅ ｗａｓ
ｄｅｔｅｒｍｉｎｅｄ Ｎａｎｏ￣ｄｒｏｐ (Ｔｈｅｒｍｏꎬ ＮＡＮＯＤＲＯＰ ２０００).
Ｔｈｅ ｔｏｔａｌ ＲＮＡ ｗａｓ ｓｔｏｒｅｄ ａｔ －８０ ℃ ｕｎｔｉｌ ｆｕｒｔｈｅｒ ｕｓｅ.

１.３　 Ｌｉｂｒａｒｙ ｐｒｅｐａｒａｔｉｏｎ ｆｏｒ ＲＮＡ￣Ｓｅｑ
Ｌｉｂｒａｒｉｅｓ ｗｅｒｅ ｐｒｅｐａｒｅｄ ｕｓｉｎｇ ＲＮＡ￣Ｓｅｑ ｓａｍｐｌｅ

ｐｒｅｐａｒａｔｉｏｎ ｋｉｔ ｆｒｏｍ Ｉｌｌｕｍｉｎａ ａｎｄ ｐｏｌｙ ( Ａ) ｍＲＮＡ
ｗａｓ ｅｎｒｉｃｈｅｄ ｆｒｏｍ ｔｏｔａｌ ＲＮＡ ｕｓｉｎｇ ｏｌｉｇｏ (ｄＴ) ｂｅａｄｓ.
Ｆｒａｇｍｅｎｔａｔｉｏｎ ｂｕｆｆｅｒ ｗａｓ ａｄｄｅｄ ｆｏｒ ｂｒｅａｋｉｎｇ ｍＲＮＡ ｔｏ
ｓｈｏｒｔ ｆｒａｇｍｅｎｔｓ. Ｕｓｉｎｇ ｔｈｅｓｅ ｆｒａｇｍｅｎｔｓ ａｓ ｔｅｍｐｌａｔｅꎬ
ｆｉｒｓｔ￣ｓｔｒａｎｄ ｃＤＮＡ ｗａｓ ｓｙｎｔｈｅｓｉｚｅｄ ｂｙ ｒｅｖｅｒｓｅ ｔｒａｎ￣
ｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｗｉｔｈ ｏｌｉｇｏ (ｄＴ) ｒａｎｄｏｍ ｈｅｘａｍｅｒ ｐｒｉｍｅｒ. Ｔｈｅ
ｓｅｃｏｎｄ￣ｓｔｒａｎｄ ｗａｓ ｓｙｎｔｈｅｓｉｚｅｄ ｕｓｉｎｇ ｂｕｆｆｅｒꎬ ｄＮＴＰｓꎬ
ＲＮａｓｅ Ｈ ａｎｄ ＤＮＡ ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ Ｉ ａｃｃｏｒｄｉｎｇ ｔｏ ｋｉｔ ｍａｎ￣
ｕｆａｃｔｕｒｅｒ ｉｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎｓ. Ｓｈｏｒｔ ｆｒａｇｍｅｎｔｓ ｗｅｒｅ ｐｕｒｉｆｉｅｄ
ｗｉｔｈ ＱｉａＱｕｉｃｋ ＰＣＲ ｅｘｔｒａｃｔｉｏｎ ｋｉｔ (Ｑｉａｇｅｎꎬ ＵＳＡ) ａｎｄ
ｒｅｓｏｌｖｅｄ ｗｉｔｈ ｄｄＨ２Ｏ. Ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ａｄａｐｔｏｒｓ ｗｅｒｅ ａｄｄｅｄ
ａｎｄ ａｍｐｌｉｆｉｅｄ ｗｉｔｈ ＰＣＲ. Ａｇａｒｏｓｅ ｇｅｌ ｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓ
ｗａｓ ｕｓｅｄ ｔｏ ｓｅｌｅｃｔ ｔｈｅ ｆｒａｇｍｅｎｔｓ ｃｏｌｌｅｃｔｅｄ ａｓ ｓｅｑｕｅｎ￣
ｃｉｎｇ ｔｅｍｐｌａｔｅｓ. Ｆｉｎａｌｌｙꎬ ｔｈｅ ｃＤＮＡ ｌｉｂｒａｒｙ ｗａｓ ｃｏｎ￣
ｓｔｒｕｃｔｅｄ ａｎｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅｄ ｏｎ ｔｈｅ Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＨｉＳｅｑＴＭ ２０００
ｐｌａｔｆｏｒｍ (ＧＥＮＥ ＤＥＮＯＶＯꎬ Ｇｕａｎｇｚｈｏｕ).

１.４　 Ｑｕａｌｉｔｙ ｃｏｎｔｒｏｌ ａｎｄ ｓｐｌｉｃｉｎｇ ｏｆ ＲＮＡ ｓｅｑｕｅｎｃｅ
ＲＮＡ￣Ｓｅｑ ｒｅａｄｓ ｗｅｒｅ ｓｕｂｊｅｃｔｅｄ ｔｏ ｑｕａｌｉｔｙ ｆｉｌｔｅｒｉｎｇ

ｕｓｉｎｇ ｂａｓｅ ｃａｌｌｉｎｇ ｏｎ ｔｈｅ ｂａｓｉｓ ｏｆ ｔｈｅ ｃｒｉｔｅｒｉｏｎ ｏｆ ａ
ｍｉｎｉｍｕｍ ｒｅａｄ ｌｅｎｇｔｈ ｏｆ ３０ꎬ ａｎｄ ｇｏｏｄ￣ｑｕａｌｉｔｙ ｒｅａｄｓ
ｗｅｒｅ ｏｂｔａｉｎｅｄ ｗｉｔｈ Ｑ２０ ( ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｅｒｒｏｒ ｒａｔｅ ｌｏｗｅｒ
ｔｈａｎ １％) ａｎｄ ｄｉｓｃａｒｄｉｎｇ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ ａｄａｐｔｅｒｓ ｒｅａｄｓ
ｓｅｑｕｅｎｃｅ ａｎｄ ｒｅａｄｓ ｗｉｔｈ ｂａｓｅｓ ‘Ｎ’ ｍｏｒｅ ｔｈａｎ １０％

􀅰７３２􀅰第 ３ 期 ＺＨＡＮＧ Ｍｏｕ ｅｔ ａｌ.: Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ Ｖｅｒｔｉｃｉｌｌｉｕｍ ｌｅｃａｎｉｉ ｂａｓｅｄ ｏｎ ＲＮＡ￣Ｓｅｑ ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ

 
 

 
 

 
 

 
 

 
 



ｆｏｒ ａｌｌ ｒｅａｄｓ. Ｂｅｆｏｒｅ ｒｅａｄ ａｌｉｇｎｍｅｎｔꎬ ｒＲＮＡ ｆｒａｇｍｅｎｔｓ
ｗｅｒｅ ｆｉｌｔｅｒｅｄ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｉｃｓ ｄａｔａ ｂｙ ｔｈｅ ｕｓｅ
ｏｆ ｂａｓｅ ｃａｌｌｉｎｇ ｓｏｆｔｗａｒｅ ａｎｄ ｔｈｅ ｄｅｆａｕｌｔ ｒＲＮＡ ｄａｔａｂａｓｅ
ｉｎｃｌｕｄｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｓｏｆｔｗａｒｅ ｐａｃｋａｇｅ. Ｒｅａｄｓ ｗｅｒｅ ａｌｉｇｎｅｄ
ｔｏ ｔｈｅ ｇｅｎｏｍｅ ｏｆ Ｖ. ｌｅｃａｎｉｉꎬ ａｎｄ ｇｅｎｅ ａｎｎｏｔａｔｉｏｎｓ ｗｅｒｅ
ｏｂｔａｉｎｅｄ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｆｏｕｒ ｐｒｏｔｅｉｎ ｄａｔａｂａｓｅ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｇｅ￣
ｎｏｍｅｓ (Ｎｒꎬ Ｓｗｉｓｓ￣Ｐｒｏｔꎬ ＫＥＧＧ ａｎｄ ＣＯＧ) ｂｙ ＢＬＡＳＴ.

１.５　 Ｇｅｎｅ ｏｎｔｏｌｏｇｙ ａｎｄ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ
Ａｆｔｅｒ ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇ ａｎｄ ａｓｓｅｍｂｌｙꎬ ｔｏ ｉｄｅｎｔｉｆｙ ｓｉｍｉｌａｒ￣

ｉｔｉｅｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｄｅｐｏｓｉｔｅｄ ｉｎ ｐｕｂｌｉｃ ｄａｔａ￣
ｂａｓｅｓꎬ ａ ＢＬＡＳＴ (ｂａｓｉｃ ｌｏｃａｌ ａｌｉｇｎｍｅｎｔ ａｅａｒｃｈ ｔｏｏｌ)
(Ｃｏｎｅｓａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００５) ａｌｉｇｎｍｅｎｔ ｗａｓ ｐｅｒｆｏｒｍｅｄ ｂｙ
ｓｅａｒｃｈｉｎｇ ｔｈｅ Ｎｏｎ￣ｒｅｄｕｎｄａｎｔ (Ｎｒ)ꎬ Ｓｗｉｓｓ￣Ｐｒｏｔꎬ Ｋｙｏｔｏ
Ｅｎｃｙｃｌｏｐｅｄｉａ ｏｆ Ｇｅｎｅｓ ａｎｄ Ｇｅｎｏｍｅｓ (ＫＥＧＧ)ꎬ ａｎｄ
Ｃｌｕｓｔｅｒｓ ｏｆ Ｏｒｔｈｏｌｏｇｏｕｓ Ｇｒｏｕｐｓ (ＣＯＧ) ｐｒｏｔｅｉｎ ｄａｔａ￣
ｂａｓｅｓ ｗｉｔｈ ａ ｃｕｔ ｏｆｆ Ｅ￣ｖａｌｕｅ≤１ｅ－５. Ｔｈｅ Ｕｎｉｇｅｎｅ ｓｅ￣
ｑｕｅｎｃｅｓ ｗｅｒｅ ａｌｓｏ ｔｒａｎｓｌａｔｅｄ ｉｎｔｏ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｖｉａ Ｔｒｉｎｉｔｙ
ｓｏｆｔｗａｒｅ (Ｇｒａｂｈｅｒｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１１). Ｔｒｉｎｉｔｙ ｓｏｆｔｗａｒｅ ｗａｓ
ａｌｓｏ ｕｓｅｄ ｗｉｔｈ ａｎ Ｅ￣ｖａｌｕｅ≤１ｅ － ５ꎬ ｔｏ ａｎｎｏｔａｔｅ ｔｈｅ
Ｕｎｉｇｅｎｅ′ｍａｊｏｒ Ｇｅｎｅ Ｏｎｔｏｌｏｇｙ (ＧＯ) ｃａｔｅｇｏｒｉｅｓꎬ ｉｎ￣
ｃｌｕｄｉｎｇ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｆｕｎｃｔｉｏｎｓꎬ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｐｒｏｃｅｓｓｅｓꎬ ａｎｄ
ｃｅｌｌｕｌａｒ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ. Ｈｏｗｅｖｅｒꎬ ｗｈｅｎ ｔｈｅ Ｔｒｉｎｉｔｙ ｓｏｆｔ￣
ｗａｒｅ ｃａｎｎｏｔ ｃｏｍｐａｒｅ ｂｙ ｔｈｅ ｆｏｕｒ ｄａｔａｂａｓｅｓ ( Ｎｒꎬ
Ｓｗｉｓｓ￣Ｐｒｏｔꎬ ＫＥＧＧ ａｎｄ ＣＯＧ)ꎬ ｔｈｅ ＥＴＳｃａｎ ( Ｉｓｅｌｉ ｅｔ

ａｌ.ꎬ１９９９) ｓｏｆｔｗａｒｅ ｗａｓ ｕｓｅｄ ｔｏ ｃｏｎｆｉｒｍ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｄｉｒｅｃ￣
ｔｉｏｎ ｏｆ ｐｒｏｔｅｉｎ. Ｇｅｎｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｌｅｖｅｌｓ ｗｅｒｅ ｄｅｔｅｒ￣
ｍｉｎｅｄ ｂｙ Ｆｒａｇｍｅｎｔｓ ｐｅｒ Ｋｉｌｏｂａｓｅ ｏｆ ｇｅｎｅ ｐｅｒ Ｍｉｌｌｉｏｎ
ｍａｐｐｅｄ ｆｒａｇｍｅｎｔｓ (ＦＰＫＭ). Ｕｎｉｇｅｎｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｌｅｖ￣
ｅｌｓ ｗｅｒｅ ｄｅｔｅｒｍｉｎｅｄ ｂｙ ｕｓｉｎｇ ＲＰＫＭꎻ ＲＰＫＭ ＝
(１００００００×Ｃ) / (Ｎ×Ｌ / １０００)ꎬ (ＲＰＫＭ ｗａｓ ｒｅｐｒｅｓｅｎ￣
ｔｅｄ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｌｅｖｅｌ ｏｆ Ｕｎｉｇｅｎｅ ｇｅｎｅꎬ Ｃ ｗａｓ ｒｅａｄｓ
ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ Ｕｎｉｇｅｎｅ ｇｅｎｅꎬ Ｎ ｗａｓ ｍａｐｐｅｄ ｉｎ ｔｏｔａｌ ｒｅａｄｓ
ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ Ｕｎｉｇｅｎｅ ｇｅｎｅꎬ Ｌ ｗａｓ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｅｄ ｔｏｔａｌ ｂａ￣
ｓｅｓ ｏｆ Ｕｎｉｇｅｎｅ ｇｅｎｅ).

２　 Ｒｅｓｕｌｔｓ
２.１　 Ｓｅｑｕｅｎｃｅ ａｓｓｅｍｂｌｙ

Ａｆｔｅｒ ｓｔｒｉｎｇｅｎｔ ｑｕａｌｉｔｙ ｃｈｅｃｋｓ ａｎｄ ｔａｇ ｃｌｅａｎｉｎｇ ｏｆ
ｔｈｅ ｔｏｔａｌ ｏｆ ４２６９２１２２ ｒｅａｄｓꎬ １６３４６７０ ｈｉｇｈ￣ｑｕａｌｉｔｙ ｓｅ￣
ｑｕｅｎｃｅｓ ｗｅｒｅ ｇｅｎｅｒａｔｅｄ. Ａｎｙ ｓｈｏｒｔꎬ ｌｏｗ￣ｑｕａｌｉｔｙ ｓｅ￣
ｑｕｅｎｃｅｓ ａｎｄ ａｄａｐｔｅｒｓ ｒｅａｄｓ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ａｎｄ ｒｅａｄｓ ｗｉｔｈ
ｂａｓｅｓ ‘Ｎ’ ｍｏｒｅ ｔｈａｎ １０％ ｗｅｒｅ ｒｅｍｏｖｅｄꎬ ｔｏｔａｌ ｎｕｃｌｅｏ￣
ｔｉｄｅｓ ｗｅｒｅ ５３３６５１５２５０ ｎｔꎬ Ｑ２０ ａｎｄ ‘Ｇ＋Ｃ’ ｃｏｎｔｅｎｔ ｏｆ
８９.４７％ꎬ ４８. ５０％ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ. ２１４０３ Ｕｎｉｇｅｎｅｓ ｗｅｒｅ
ｄｅｒｉｖｅｄ ｆｒｏｍ ｃｌｕｓｔｅｒ ａｓｓｅｍｂｌｙꎬ ｗｉｔｈ ａｎ ａｖｅｒａｇｅ ｌｅｎｇｔｈ
ｏｆ １２９６.０８ ｂｐꎬ ａｖｅｒａｇｅ ‘Ｇ＋Ｃ’ ｃｏｎｔｅｎｔ ｏｆ ５２.０９％ꎬ ｔｈｅ
ｖａｌｕｅ￣Ｎ５０ ｉｓ ２１４３ ａｎｄ ｔｏｔａｌ ａｓｓｅｍｂｌｅｄ ｂａｓｅｓ ２７７３９９１７.
Ｏｖｅｒ １０００ ｒｅａｄｓ ｗｅｒｅ ｍａｐｐｅｄ ｉｎ ７０４ ｕｎｉｇｅｎｅｓ ｗｉｔｈ ｔｈｅ
ａｖｅｒａｇｅ ｃｏｖｅｒａｇｅ ｏｆ ９７.２３％ (Ｆｉｇ.１).

Ｆｉｇ.１　 Ｍａｐｐｅｄ ｒｅａｄｓ ｉｎ Ｕｎｉｇｅｎｅ

２.２　 Ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ ａｎｄ ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ
Ａ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ ｓｅａｒｃｈ ｗａｓ ｃｏｎｄｕｃｔｅｄ ａ￣

ｇａｉｎｓｔ ｔｈｅ Ｎｒꎬ Ｓｗｉｓｓ￣Ｐｒｏｔꎬ ＫＥＧＧ ａｎｄ ＣＯＧ ｄａｔａｂａｓ￣
ｅｓꎬ ｕｓｉｎｇ Ｂｌａｓｔ２ＧＯ ｔｈａｔ ｓｐｅｃｉｆｉｅｄ Ｅ￣ｖａｌｕｅｓ ｏｆ ｌｅｓｓ ｔｈａｎ
１０－５ . Ａ ｔｏｔａｌ ｏｆ １４８５６ Ｕｎｉｇｅｎｅｓ (６９.４％) ｈａｄ ａｎｎｏｔａ￣

ｔｉｏｎ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｉｎ ｏｎｅ ｏｒ ｍｏｒｅ ｏｆ ｔｈｅ Ｎｒꎬ Ｓｗｉｓｓ￣Ｐｒｏｔꎬ
ＧＯꎬ ＫＥＧＧꎬ ａｎｄ ＣＯＧ ｄａｔａｂａｓｅｓ. Ｔｈｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｓｈｏｗｅｄ
ｔｈａｔ １４６７９ Ｕｎｉｇｅｎｅｓ ｈａｄ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｍａｔｃｈｅｓ ｉｎ ｔｈｅ Ｎｒ
ｄａｔａｂａｓｅꎻ ９３７９ Ｕｎｉｇｅｎｅｓ ｈａｄ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｍａｔｃｈｅｓ ｉｎ
ｔｈｅ Ｓｗｉｓｓ￣Ｐｒｏｔ ｄａｔａｂａｓｅꎻ ６５１８ Ｕｎｉｇｅｎｅｓ ｈａｄ ｓｉｇｎｉｆｉ￣
ｃａｎｔ ｍａｔｃｈｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ＫＥＧＧ ｄａｔａｂａｓｅꎻ ４１８８ Ｕｎｉｇｅｎｅｓ
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ｈａｄ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｍａｔｃｈｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ＣＯＧ ｄａｔａｂａｓｅ. Ａ ｔｏｔａｌ
ｏｆ ３０４８ Ｕｎｉｇｅｎｅｓ ｃｏｕｌｄ ｂｅ ｍａｔｃｈｅｄ ｉｎ ＣＯＧ ａｎｄ
ＫＥＧＧꎬ ６４９３ Ｕｎｉｇｅｎｅｓ ｃｏｕｌｄ ｂｅ ｍａｔｃｈｅｄ ｉｎ ＣＯＧ ａｎｄ
Ｎｒꎬ ６２００ Ｕｎｉｇｅｎｅｓ ｃｏｕｌｄ ｂｅ ｍａｔｃｈｅｄ ｉｎ ＣＯＧ ａｎｄ
Ｓｗｉｓｓ￣Ｐｒｏｔꎬ ４１８７ Ｕｎｉｇｅｎｅｓ ｃｏｕｌｄ ｂｅ ｍａｔｃｈｅｄ ｉｎ
ＫＥＧＧ ａｎｄ Ｎｒꎬ ３８６５ Ｕｎｉｇｅｎｅｓ ｃｏｕｌｄ ｂｅ ｍａｔｃｈｅｄ ｉｎ
ＫＥＧＧ ａｎｄ Ｓｗｉｓｓ￣Ｐｒｏｔꎬ ６１８１ Ｕｎｉｇｅｎｅｓ ｃｏｕｌｄ ｂｅ
ｍａｔｃｈｅｄ ｉｎ Ｎｒ ａｎｄ Ｓｗｉｓｓ￣Ｐｒｏｔꎬ ａｎｄ ３００２ Ｕｎｉｇｅｎｅｓ
ｃｏｕｌｄ ｂｅ ｍａｐｐｅｄ ｉｎ ａｌｌ ｆｏｕｒ ｄａｔａｂａｓｅｓ (Ｆｉｇ.２). Ｈｏｗ￣

ｅｖｅｒꎬ ６５４７ Ｕｎｉｇｅｎｅｓ ｈａｄ ｎｏｔ ｍａｔｃｈｅｓ ｉｎ ａｎｙ ｏｆ ｔｈｅｓｅ
ｄａｔａｂａｓｅｓ. Ｔｈｏｓｅ ｗｉｔｈｏｕｔ ｄａｔａｂａｓｅ ｈｉｔｓ ｗｅｒｅ ｌｉｋｅｌｙ ｔｏ
ｉｎｃｌｕｄｅ ｎｏｎ￣ｃｏｄｉｎｇ ＲＮＡｓꎬ ｇｅｎｅｓ ｗｈｏｓｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｄｉｄ
ｎｏｔ ｃａｐｔｕｒｅ ｒｅｇｉｏｎｓ ｔｈａｔ ｃｏｎｔａｉｎｅｄ ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ
ｄｏｍａｉｎｓꎬ ｏｒ ｐｒｏｔｅｉｎ ｃｏｄｉｎｇ ｇｅｎｅｓ ｔｈａｔ ｗｅｒｅ ｎｏｖｅｌ ｉｎ
ｔｈｅ ｄａｔａｂａｓｅ. Ｍａｐｐｉｎｇ ｒｅｖｅａｌｅｄ ｔｈａｔ ２１３９８ ｐｒｅｄｉｃｔｅｄ
ｇｅｎｅｓ ｗｅｒｅ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ. Ａｐｐｒｏｘｉｍａｔｅｌｙ ７１.６３％ (１５３２８)
ｏｆ ｇｅｎｅｓ ｗｅｒｅ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｗｉｔｈ ＦＰＫＭ>１.

Ｆｉｇ.２　 Ｖｅｎｎ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ｏｖｅｒｌａｐｓ ｆｏｒ Ｕｎｉｇｅｎｅｓ ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ ｉｎ ｆｏｕｒ ｐｒｏｔｅｉｎ ｄａｔａｂａｓｅｓ

　 　 Ｔｈｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｃｌａｓｓｅｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｕｎｉｇｅｎｅｓ
ｗｅｒｅ ｓｕｂｊｅｃｔｅｄ ｔｏ ＧＯ ｅｎｒｉｃｈｍｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ. Ａｃｃｏｒｄｉｎｇ
ｔｏ ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ａｌｉｇｎｍｅｎｔｓꎬ ２１４０３ ｄｉｆｆｅｒｅｎ￣
ｔｉａｌ Ｕｎｉｇｅｎｅｓ ｗｅｒｅ ｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ｉｎｔｏ ３８ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｒｏｕｐｓꎬ
ｂｅｌｏｎｇｉｎｇ ｔｏ ｔｈｒｅｅ ｍａｉｎ ｃａｔｅｇｏｒｉｅｓ ( Ｆｉｇ. ３): ｃｅｌｌｕｌａｒ
ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ ( １３６９)ꎬ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｆｕｎｃｔｉｏｎｓ ( １６７９)ꎬ
ａｎｄ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｐｒｏｃｅｓｓｅｓ (１９２８). Ｉｎ ｔｈｅ ｃｅｌｌｕｌａｒ ｃｏｍ￣
ｐｏｎｅｎｔ ｃａｔｅｇｏｒｙꎬ ７８４ Ｕｎｉｇｅｎｅｓ ｗｅｒｅ ｌｏｃａｌｉｚｅｄ ｔｏ ｃｅｌｌ
ａｎｄ ｃｅｌｌ ｐａｒｔꎬ ２００ ｔｏ ｏｒｇａｎｅｌｌｅ ａｎｄ ８９ ｔｏ ｍａｃｒｏｍｏｌｅｃ￣
ｕｌａｒ ｃｏｍｐｌｅｘ. Ｉｎ ｔｈｅ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｃａｔｅｇｏｒｙꎬ ａ
ｌａｒｇｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ Ｕｎｉｇｅｎｅｓ ｗｅｒｅ ｉｎｖｏｌｖｅｄ ｉｎ ｃａｔａｌｙｔｉｃ
ａｃｔｉｖｉｔｙ ａｎｄ ｂｉｎｄｉｎｇ. Ｉｎ ｔｈｅ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｐｒｏｃｅｓｓꎬ ａ ｌａｒｇｅ
ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ Ｕｎｉｇｅｎｅｓ ｗｅｒｅ ｉｎｖｏｌｖｅｄ ｉｎ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ
ｐｒｏｃｅｓｓ ａｎｄ ｃｅｌｌｕｌａｒ ｐｒｏｃｅｓｓ. Ｉｎ ｔｈｅ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｐｒｏｃｅｓ￣
ｓｅｓ ｃａｔｅｇｏｒｙꎬ ｍｏｓｔ Ｕｎｉｇｅｎｅｓ ｗｅｒｅ ｉｎｖｏｌｖｅｄ ｉｎ ｍｅｔａｂｏｌ￣
ｉｃ ｐｒｏｃｅｓｓ ａｎｄ ｃｅｌｌｕｌａｒ ｐｒｏｃｅｓｓ. Ｓｅｖｅｒａｌ Ｕｎｉｇｅｎｅｓ ｗｅｒｅ
ｆｏｕｎｄ ｔｏ ｐａｒｔｉｃｉｐａｔｅ ｉｎ ｌｏｃｏｍｏｔｉｏｎꎬ ｉｍｍｕｎｅ ｓｙｓｔｅｍ
ｐｒｏｃｅｓｓꎬ ｄｅａｔｈꎬ ａｎｄ ｇｒｏｗｔｈ. Ｉｎ ｓｕｍｍａｒｙꎬ ｔｈｅｓｅ ｒｅｓｕｌｔｓ
ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｍｏｓｔ ｏｆ ｔｈｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ Ｕｎｉｇｅｎｅｓ ｗｅｒｅ ｒｅ￣
ｓｐｏｎｓｉｂｌｅ ｆｏｒ ｃａｔａｌｙｔｉｃ ａｃｔｉｖｉｔｙ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｂｉｏｌｏｇｉ￣
ｃａｌ ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ ａｎｄ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ.

Ｔｈｅ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｆｕｎｃｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｕｎｉｇｅｎｅｓ ｗｅｒｅ ｐｅｒ￣

ｆｏｒｍｅｄ ｔｏ ｃａｔｅｇｏｒｉｚｅ ｉｎ ＫＥＧＧ ｐａｔｈｗａｙ ｅｎｒｉｃｈｍｅｎｔ ａ￣
ｎａｌｙｓｉｓ. Ａ ｔｏｔａｌ ｏｆ ４１８８ Ｕｎｉｇｅｎｅｓ ｗｅｒｅ ｓｉｔｅｄ ｔｏ １０８
ＫＥＧＧ ｐａｔｈｗａｙｓ. Ｔｈｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｐａｔｈｗａｙｓ ｃｏｎｔａｉｎｅｄ
ｔｈｅ ｈｉｇｈｅｓｔ Ｕｎｉｇｅｎｅｓ ｎｕｍｂｅｒｓ (１２２２ꎬ ２９.１８％)ꎬ ｔｈｅ
４９８ Ｕｎｉｇｅｎｅｓ (１１.８９％) ｉｎｖｏｌｖｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ
ｏｆ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｍｅｔａｂｏｌｉｔｅｓꎬ １６６ Ｕｎｉｇｅｎｅｓ (３.９６％) ｗｅｒｅ
ｃｏｎｎｅｃｔｅｄ ｔｏ ｒｉｂｏｓｏｍｅꎬ ｔｈｅ １２７ Ｕｎｉｇｅｎｅｓ ( ３. ０３％)
ｗｅｒｅ ｐａｒｔ ｏｆ ｐｕｒｉｎｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍꎬ ｔｈｅ １２０ Ｕｎｉｇｅｎｅｓ
(２.８７％) ｗｅｒｅ ｏｘｉｄａｔｉｖｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｙｌａｔｉｏｎꎬ ｔｈｅ １０７ Ｕｎｉ￣
ｇｅｎｅｓ (２.５５％) ｗｅｒｅ ｓｐｌｉｃｅｏｓｏｍｅ ａｎｄ ｔｈｅ ｌｅａｓｔ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
Ｕｎｉｇｅｎｅｓ (２ꎬ ０.０５％) ｗｅｒｅ ｃｏｎｎｅｃｔｅｄ ｔｏ Ｃ５￣ｂｒａｎｃｈｅｄ
ｄｉｂａｓｉｃ ａｃｉｄ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ. Ｔｈｅｓｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｓｕｇｇｅｓｔｅｄ ｔｈａｔ
ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｐａｔｈｗａｙｓꎬ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ｏｆ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｍｅｔａｂｏ￣
ｌｉｔｅｓꎬ ｒｉｂｏｓｏｍｅꎬ ａｎｄ ｓｐｌｉｃｅｏｓｏｍｅ ｓｈｏｕｌｄ ｂｅ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ
ｗｉｔｈ ｔｈｅ Ｂ. ｐｅｒｅｇｒｉｎａ ｓｕｓｃｅｐｔｉｂｌｅ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｔｏ Ｖ. ｌｅｃａｎｉｉ.

Ｕｎｉｇｅｎｅｓ ｗｅｒｅ ｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ｉｎｔｏ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ＣＯＧ ｃｌａｓ￣
ｓｅｓꎬ ａｃｃｏｒｄｉｎｇ ｔｏ ＣＯＧ ｄａｔａｂａｓｅ. ６５１８ Ｕｎｉｇｅｎｅｓ ｃｏｕｌｄ
ｂｅ ｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ｉｎｔｏ ２４ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｃａｔｅｇｏｒｉｅｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ
ＣＯＧ ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ. Ｔｈｅ Ｕｎｉｇｅｎｅｓ ｏｆ ２４ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｃａｔｅｇｏ￣
ｒｉｅｓ ｗｅｒｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｄ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｔｈｅｉｒ ｎｕｍｂｅｒꎬ ｐｒｉｍａｒｉｌｙ
ｉｎｃｌｕｄｅｄ ｇｅｎｅｒａｌ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｏｎｌｙ (２１００)ꎬ ａｍｉ￣
ｎｏ ａｃｉｄ ｔｒａｎｓｐｏｒｔ ａｎｄ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ (１０７９)ꎬ ｃａｒｂｏｈｙｄｒａｔｅ
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ｔｒａｎｓｐｏｒｔ ａｎｄ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ (９４２)ꎬ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｍｅｔａｂｏｌｉｔｅｓ
ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓꎬ ｔｒａｎｓｐｏｒｔ ａｎｄ ｃａｔａｂｏｌｉｓｍ (７７５)ꎬ ｉｎｏｒｇａｎ￣
ｉｃ ｉｏｎ ｔｒａｎｓｐｏｒｔ ａｎｄ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ (６８２) (Ｆｉｇ.４). Ｔｈｅ
Ｕｎｉｇｅｎｅｓ ｉｎｖｏｌｖｅｄ ｉｎ ｓｉｇｎａｌ ｔｒａｎｓｄｕｃｔｉｏｎ ｍｅｃｈａｎｉｓｍｓꎬ
ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｍｅｔａｂｏｌｉｔｅｓ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓꎬ ｔｒａｎｓｐｏｒｔ ａｎｄ ｃａ￣

ｔａｂｏｌｉｓｍꎬ ａｎｄ ｄｅｆｅｎｓｅ ｍｅｃｈａｎｉｓｍｓ ａｒｅ ｉｎｔｅｒＵｎｉｇｅｎｅｓ
ｂｅｃａｕｓｅ Ｕｎｉｇｅｎｅｓ ｉｎ ｔｈｅｓｅ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｃａｔｅｇｏｒｉｅｓ ｍｉｇｈｔ
ｐａｒｔｉｃｉｐａｔｅ ｉｎ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｍｅｔａｂｏｌｉｔｅｓ ａｎｄ ｃｏｍｐｌｅｘ ｓｉｇ￣
ｎａｌｉｎｇ ｐａｔｈｗａｙｓ ｉｎ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｔｏ ｔｈｅ ｐａｔｈｏｇｅｎ.

Ｆｉｇ.３　 Ｔｈｅ ｇｅｎｅ ｏｎｔｏｌｏｇｙ (ＧＯ) ｃａｔｅｇｏｒｉｅｓ ｏｆ Ｕｎｉｇｅｎｅ

Ｆｉｇ.４　 Ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎｓ ｆｏｒ ｃｌｕｓｔｅｒｓ ｏｆ ｏｒｔｈｏｌｏｇｏｕｓ ｇｒｏｕｐｓ (ＣＯＧｓ)

２.３　 Ｓｅｌｅｃｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｃｏｒｅ ｃａｎｄｉｄａｔｅｓ ｒｅｌａｔｅｄ ｔｏ ｃｈｉｔｉｎ
Ｔｈｅ ｃｈｉｔｉｎ ｉｓ ａｎ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｉｎ ｔｈｅ

ｓｈｅｌｌｓ ｏｆ ｉｎｓｅｃｔｓꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｃｈｉｔｉｎａｓｅ ｉｓ ａ ｐｏｓｓｂｉｌｅ ｋｅｙ ｔｏ
ｐａｔｈｏｇｅｎｉｃ ｆａｃｔｏｒ ｏｆ ｉｎｓｅｃｔａ ｐａｔｈｏｇｅｎｉｃ ｆｕｎｇｕｓ. Ｔｈｅ
ｃｈｉｔｉｎａｓｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ Ｖ. ｌｅｃａｎｉｉ ｗａｓ ｈｉｇｈｅｒ ｔｈａｎ ｏｔｈｅｒ
ｅｎｚｙｍｅｓ (Ｈａｌｌꎬ１９８１ꎻ Ｖｅｒｈａａｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ１９９６)ꎬ ｆｏｒ ｉｎ￣
ｓｔａｎｃｅꎬ Ｂｅａｕｖｅｒｉａ ｂａｓｓｉａｎａꎬ Ｍｅｔａｒｈｉｚｉｕｍ ａｎｉｓｏｐｌｉａｅ.

Ｗｅ ｓｅｌｅｃｔｅｄ ｓｅｖｅｒａｌ ｃｈｉｔｉｎ ｐａｔｈｗａｙｓ ｒｅｌａｔｅｄ Ｕｎｉｇｅｎｅｓ
ｉｎｖｏｌｖｅｄ ｉｎ ｔｈｒｅｅ ＫＥＧＧ ｐａｔｈｗａｙｓ ( ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｐａｔｈ￣
ｗａｙｓꎬ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ｏｆ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｍｅｔａｂｏｌｉｔｅｓ ａｎｄ ｒｉｂｏ￣
ｓｏｍｅ)ꎬ ｆｏｌｌｏｗｅｄ ｂｙ ｓｅｌｅｃｔｉｏｎ ｏｆ ＣＯＧꎬ ＧＯ ａｎｄ Ｎｒ ａｎ￣
ｎｏｔａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｃｏｒｅ ｃａｎｄｉｄａｔｅｓ ｒｅｌａｔｅｄ ｔｏ Ｂ. ｐｅｒｅｇｒｉｎａ
ｓｕｓｃｅｐｔｉｂｉｌｉｔｙ ｔｏ Ｖ. ｌｅｃａｎｉｉ. Ｗｅ ｏｂｔａｉｎｅｄ ６ Ｕｎｉｇｅｎｅｓ
(Ｔａｂｌｅ １) ａｂｏｕｔ ｔｈｅ ｇｅｎｅｓ ｏｆ ｃｈｉｔｉｎａｓｅ.
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Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｈｅ ｃａｎｄｉｄａｔｅ Ｕｎｉｇｅｎｅｓ ｒｅｌａｔｅｄ ｔｏ ｃｈｉｔｉｎａｓｅ

Ｇｅｎｅ ＩＤ Ｖｅｒｔｉｃｉｌｌｉｕｍ＿ｌｅｃａｎｉｉ＿ＲＰＫＭ Ｓｗｉｓｓ￣Ｐｒｏｔ￣ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ ＣＯＧ￣Ｐｒｏｔｅｉｎ￣ｏｒ￣Ｄｏｍａｉｎ

Ｕｎｉｇｅｎｅ００１７０８３ ５５.０１０６ ４２ ｋＤａ ｅｎｄｏ ｃｈｉｔｉｎａｓｅ ＯＳ ＢＨ０９１６￣１
Ｕｎｉｇｅｎｅ００１４６５５ ３.８６８６ Ｓｐｏｒｕｌａｔｉｏｎ ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｃｈｉｔｉｎａｓｅ ２ ＹＤＲ３７１ｗ
Ｕｎｉｇｅｎｅ００１４６５４ ３.３９８５ Ｅｎｄｏｃｈｉｔｉｎａｓｅ １ ＢＨ０９１６￣１
Ｕｎｉｇｅｎｅ００１５８０５ ４.２７８６ Ｃｈｉｔｉｎａｓｅ １ ＢＨ０９１６￣１
Ｕｎｉｇｅｎｅ０００２３８７ ６２.３７４６ Ｃｈｉｔｉｎａｓｅ ２ ＯＳ －
Ｕｎｉｇｅｎｅ００２１２７８ ３９.２２２２ Ｅｎｄｏｃｈｉｔｉｎａｓｅ １ ＢＨ０９１６￣１

２.４　 Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ Ｕｎｉｇｅｎｅｓ￣ＳＳＲｓ
Ｗｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ １４７６ ＳＳＲｓ ｉｎ ２１４０３ (６.９％) Ｕｎｉ￣

ｇｅｎｅｓ. Ｔｒｉ￣ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｗａｓ ｔｈｅ ｈｉｇｈｅｓｔ ＳＳＲｓ ( ８３５)ꎬ
ｆｏｌｌｏｗｅｄ ｂｙ ｄｉ￣ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ( ３０８ )ꎬ ｔｅｔｒａ￣ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ
(２４３)ꎬ ｐｅｎｔａ￣ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ( ５８) ａｎｄ ｈｅｘａ￣ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ
(３２). Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍａｒｋｅｒ ｉｓ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ ｆｏｒ

ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｎｇ ｇｅｎｅｔｉｃｓ ｍａｐｓ. Ｓｐｅｃｉａｌ Ｕｎｉｇｅｎｅｓ ＳＳＲｓ
ｈａｖｅ ｈｉｇｈ ｅｆｆｉｃｉｅｎｃｙ ａｎｄ ａ ｌｏｗ ｃｏｓｔꎬ ａｎｄ ｃａｎ ｉｍｐｒｏｖｅ
ｅｆｆｅｃｔｉｖｅｎｅｓｓ ｏｆ ｔｈｅ ｗｏｒｋ ｆｏｒ ｕｓ. Ｔｈｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ＳＳＲ ｒｅｐｅａｔ ｔｙｐｅｓ ａｓ ａ ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｔｏｔａｌ
ＳＳＲｓ ｗａｓ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｅｄ ｉｎ Ｆｉｇ.５.

Ｆｉｇ.５　 Ｔｈｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｅ ｏｆ ＳＳＲｓ

３　 Ｄｉｓｃｕｓｓｉｏｎ
Ｅｎｔｏｍｏｐａｔｈｏｇｅｎｉｃ ｆｕｎｇｉ ａｒｅ ｎａｔｕｒａｌ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ

ｃｏｎｔｒｏｌ ａｇｅｎｔｓ ｆｏｒ ｍａｎｙ ｉｎｓｅｃｔｓ ａｎｄ ｏｔｈｅｒ ａｒｔｈｒｏｐｏｄｓ.
Ｂｙ ｓｐｒｅａｄｉｎｇ ｄｉｓｅａｓｅｓꎬ Ｂ. ｐｅｒｅｇｒｉｎａ ｉｓ ｏｎｅ ｏｆ ｍｏｓｔ
ｓａｎｉｔａｔｉｏｎ ｐｅｓｔ ｉｎ ｃｉｔｉｅｓ. Ｖ. ｌｅｃａｎｉｉ ｉｓ ａｎ ｅｎｔｏｍｏｐａｔｈｏ￣
ｇｅｎｉｃ ｆｕｎｇｕｓ ｗｉｔｈ ａ ｖａｒｉｏｕｓ ｈｏｓｔｓ ｉｎｓｅｃｔｓ. Ｉｎ ｏｒｄｅｒ ｔｏ
ｗｉｄｅｎ ｏｕｒ ｋｎｏｗｌｅｄｇｅ ｏｆ ｔｈｅ ｐａｔｈｏｇｅｎｅｃｉｔｙ ｍｅｃｈａｎｉｓｍ
ｏｆ Ｖ. ｌｅｃａｎｉｉ ａｇａｉｎｓｔ Ｂ. ｐｅｒｅｑｒｉｎａ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ ａｎａｌｙｓｉｓ
ｏｆ Ｖ. ｌｅｃａｎｉｉ ｉｓｏｌａｔｅｄ ｆｒｏｍ Ｂ. ｐｅｒｅｑｒｉｎａ ｗａｓ ｐｅｒｆｏｒｍｅｄ.

Ｔｈｅ ｉｎｓｅｃｔ ｃｕｔｉｃｌｅ ｍａｊｏｒ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ ａｒｅ ｃｈｉｔｉｎ
ａｎｄ ｃｕｔｉｃｌｅ ｐｒｏｔｅｉｎ (Ｍｏｕｓｓｉａｎꎬ２０１０). Ｃｕｔｉｃｌｅ ｐｒｏｔｅｉｎ
ｉｓ ａｎ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｔｏ ｔｈｅ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｏｆ ｉｎｓｅｃｔ ａｎｄ ｉｎｖｅｒ￣
ｔｅｂｒａｔｅｓꎬ ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｅｓ ｍｕｃｈ ｔｏ ｔｈｅ ｓｔｒｅｓｓ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅꎬ
ｄｒｕｇ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅꎬ ａｎｄ ｉｍｍｕｎｉｔｙ ｏｆ ｉｎｓｅｃｔｓ. Ｔｈｅ ｇｅｎｅｓ
ｃｏｄｉｎｇ ｆｏｒ ｃｕｔｉｃｌｅ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｗｅｒｅ ｉｎｄｕｃｅｄ ｔｏ ｒｅｓｉｓｔ ｉｎｆｅｃ￣

ｔｉｏｎ ａｇａｉｎｓｔ ｅｎｔｏｍｏｐａｔｈｏｇｅｎｉｃ ｆｕｎｇｉ ｉｎ ａｄｖｅｒｓｅ ｅｎｖｉ￣
ｒｏｎｍｅｎｔ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ (Ｐｕｒａｃ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００８ꎻ Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２００８). Ｃｈｉｔｉｎａｓｅｓ ｗｅｒｅ ｗｉｄｅｌｙ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｅｄ ｉｎ ｐｌａｎｔｓꎬ
ｂａｃｔｅｒｉａꎬ ｆｕｎｇｉꎬ ｉｎｓｅｃｔｓ ａｎｄ ｖｅｒｔｅｂｒａｔｅｓ ( Ｌｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２００５). Ｃｈｉｔｉｎａｓｅ ｉｎ ｃｏｌｌａｂｏｒａｔｉｏｎ ｗｉｔｈ ｐｒｏｔｅａｓｅｓ ｗｅｒｅ
ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｔａｇｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ｌｉｆｅ ｃｙｃｌｅ ｏｆ ｅｎｔｏ￣
ｍｏｐａｔｈｏｇｅｎｉｃ ｆｕｎｇｉꎬ ｓｕｃｈ ａｓ ｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎꎬ ｈｙｐｈａｌ
ｇｒｏｗｔｈꎬ ｍｏｒｐｈｏｇｅｎｅｓｉｓꎬ ａｎｄ ｄｅｆｅｎｃｅ ａｇａｉｎｓｔ ｃｏｍｐｅｔｉ￣
ｔｏｒｓ ( Ａｄａｍｓꎬ ２００４). Ｃｈｉｔｉｎａｓｅｓ ｍａｉｎｌｙ ｒｅｓｐｏｎｓｉｂｌｅ
ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｆｕｎｃｔｉｏｎｓ ａｓ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ｔｈｅ ｆｕｎｇａｌ ｃｅｌｌｕ￣
ｌａｒ ｗａｌｌｓ ｏｒ ｔｈｅ ｅｘｏｓｋｅｌｅｔｏｎｓ ｏｆ ａｒｔｈｒｏｐｏｄｓ ｕｓｅｄ ａｓ ｎｕ￣
ｔｒｉｅｎｔ ｓｏｕｒｃｅｓ ｔｏ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔꎻ ｒｅｂｕｉｌｄｉｎｇ ｏｆ ｃｅｌｌ ｗａｌｌｓ
ｄｕｒｉｎｇ ｈｙｐｈａｅ ｇｒｏｗｔｈꎬ ｂｒａｎｃｈｉｎｇꎬ ｈｙｐｈａｅ ｆｕｓｉｏｎꎬ ａｕ￣
ｔｏｌｙｓｉｓ ａｎｄ ｃｏｍｐｅｔｅｎｃｅ (Ａｄａｍｓꎬ２００４ꎻ Ｙａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２００７). Ｃｈｉｔｉｎａｓｅｓ ｈａｄ ｃｒｉｔｉｃａｌ ｆｕｎｃｔｉｏｎｓ ｉｎ ｔｈｅ ｐｒｏｃｅｓｓ
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ｏｆ ｇｒｏｗｔｈ ａｎｄ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｆｕｎｇａｌ ｃｅｌｌ ｗａｌｌ ａｎｄ
ｉｎｓｅｃｔ ｃｕｔｉｃｌｅꎬ ｗｉｔｈ ｃｈｉｔｉｎ ｂｅｉｎｇ ａ ｍａｊｏｒ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ｏｆ
ｂｏｔｈ. Ｆｕｎｇａｌ ｖｉｒｕｌｅｎｃｅ ｗａｓ ｏｆｔｅｎ ｄｅｔｅｒｍｉｎｅｄ ｗｉｔｈ ｔｈｅ
ｅｘｔｒａｃｅｌｌｕｌａｒ ｃｈｉｔｉｎａｓｅｓ (Ｙｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１５). Ｔｈｅ ｇｅｒｍｉ￣
ｎａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｓｐｏｒｅ ｏｆ ｅｎｔｏｍｏｐａｔｈｏｇｅｎｉｃ ｆｕｎｇｉ ｏｎ ｔｈｅ
ｉｎｓｅｃｔ ｃｕｔｉｃｌｅ ｆｏｌｌｏｗｅｄ ｂｙ ｐｅｎｅｔｒａｔｉｏｎ ａｎｄ ｖｉｇｏｒｏｕｓ ｐｒｏ￣
ｌｉｆｅｒａｔｉｏｎ ｏｆ ｆｕｎｇａｌ ｈｙｐｈａｅ ｕｌｔｉｍａｔｅｌｙ ｄｅｓｉｃｃａｔｅ ｔｈｅ ｈｏｓｔ
ｉｎｓｅｃｔｓ. Ｔｈｅ ｌｉｆｅ ｃｙｃｌｅ ｏｆ ｔｈｅ ｆｕｎｇｉ ｃｏｎｔｉｎｕｅｓ ｗｉｔｈ ｔｈｅ
ｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ ｏｆ ｉｎｆｅｃｔｉｖｅ ｓｐｏｒｅｓ ｔｈａｔ ｃａｎ ｉｎｓｅｒｔ ｔｈｅｍ￣
ｓｅｌｖｅｓ ｉｍｍｅｄｉａｔｅｌｙ ｉｎｔｏ ｔｈｅ ｉｎｓｅｃｔ ｃｕｔｉｃｌｅ ｔｏ ｒｅｐｅａｔ ｔｈｅ
ｃｙｃｌｅꎬ ａｆｔｅｒ ａ ｐｅｒｉｏｄ ｏｆ ｄｏｒｍａｎｃｙ.

Ｉｎ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ ｐｒｏｆｉｌｉｎｇ ｏｆ Ｇｏｓｓｙｐｉｕｍ ｂａｒｂａｄｅｎｓｅ
ｉｎｏｃｕｌａｔｅｄ ｗｉｔｈ Ｖｅｒｔｉｃｉｌｌｉｕｍ ｄａｈｌｉａｅ ｔｈｅ ｏｖｅｒｗｈｅｌｍｉｎｇ
ｍａｊｏｒｉｔｙ ｏｆ ｔｈｅ Ｕｎｉｇｅｎｅｓ ｗｅｒｅ ｍａｐｐｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ
ｐｒｏｃｅｓｓ (Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１３)ꎬ ａｎｄ ｍａｎｙ ｏｆ ｔｈｅｓｅ ｗｅｒｅ
ｒｅｌａｔｅｄ ｔｏ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｐｒｏｃｅｓｓｅｓꎬ ｃｅｌｌｕｌａｒ ｐｒｏｃｅｓｓｅｓꎬ ｌｏ￣
ｃａｌｉｚａｔｉｏｎꎬ ｅｓｔａｂｌｉｓｈｍｅｎｔ ｏｆ ｌｏｃａｌｉｚａｔｉｏｎꎬ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔａｌ
ｐｒｏｃｅｓｓꎬ ｍｕｌｔｉｃｅｌｌｕｌａｒ ｏｒｇａｎｉｓｍａｌ ｐｒｏｃｅｓｓꎬ ｒｅｓｐｏｎｓｅｓ ｔｏ
ｓｔｉｍｕｌｉ ａｎｄ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎꎬ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ａｎｄ ｃｅｌｌｕｌａｒ
ｐｒｏｃｅｓｓｅｓ ａｎｄ ｒｅｓｐｏｎｓｅｓ ｔｏ ｓｔｉｍｕｌｉ. Ｔｈｅ ｒｅｐｏｒｔｅｄ ｒｅｓｕｌｔｓ
ｓｕｇｇｅｓｔｅｄ ｔｈａｔ ｓｉｍｉｌａｒ ｇｅｎｅｓ ｃｏｕｌｄ ｂｅ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｉｎ ｂｏｔｈ
ｓｕｓｃｅｐｔｉｂｌｅ ａｎｄ ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ｉｎｓｅｃｔｓ ｉｎ ｒｅｓｐｏｎｓｅｓ ｔｏ Ｖ. ｌｅｃａ￣
ｎｉｉ (Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１３).

Ｗｅ ｒｅｐｏｒｔｅｄ ｈｅｒｅ ｔｈｅ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｉｃ ｐｒｏｆｉｌｉｎｇ ｔｈｅ
Ｖ. ｌｅｃａｎｉｉ ｓｔｒａｉｎ ｉｓｏｌａｔｅｄ ｆｒｏｍ Ｂ. ｐｅｒｅｑｒｉｎａ. Ｔｈｅｒｅ ｗｅｒｅ
ｓｏｍｅ ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ｏｒ ｄｅｆｅｎｓｅ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｒｅｌａｔｅｄ ｇｅｎｅｓ (ｐｕ￣
ｒｉｎｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍꎬ ｏｘｉｄａｔｉｖｅ ｐｈｏｓｐｈｏｓｐｈｏｒｙｌａｔｉｏｎ) ｉｎ ｏｕｒ
ｄａｔａ. Ｔｈｅｓｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｓｕｇｇｅｓｔｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅｒｅ ｍｉｇｈ ｂｅ ａｎ ｏ￣
ｖｅｒｌａｐ ａｍｏｎｇ ｔｈｅ ｓｕｓｃｅｐｔｉｂｌｅ ｒｅｓｐｏｎｓｅｓ ｏｆ ｈｏｓｔ ｉｎｓｅｃｔｓ
ａｎｄ ｆｕｎｇａｌ ｐａｔｈｏｇｅｎｓ. Ｉｎ ａｄｄｉｔｉｏｎꎬ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ＣＯＧ ｃａｔ￣
ｅｇｏｒｉｅｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ Ｕｎｉｇｅｎｅｓ ｗｅｒｅ ｍａｉｎｌｙ
ｉｎｖｏｌｖｅｄ ｉｎ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｏｎｌｙꎬ ｎａｍｅｌｙ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ
ｔｒａｎｓｐｏｒｔ ａｎｄ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍꎬ ｃａｒｂｏｈｙｄｒａｔｅ ｔｒａｎｓｐｏｒｔ ａｎｄ
ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍꎬ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｍｅｔａｂｏｌｉｔｅｓ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓꎬ ｔｒａｎｓ￣
ｐｏｒｔ ａｎｄ ｃａｔａｂｏｌｉｓｍꎬ ｉｎｏｒｇａｎｉｃ ｉｏｎ ｔｒａｎｓｐｏｒｔ ａｎｄ ｍｅｔａｂ￣
ｏｌｉｓｍꎬ ｓｉｍｉｌａｒ ｔｏ ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｂｔａｉｎｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ
ｐｒｏｃｅｓｓ ｅｎｒｉｃｈｍｅｎｔ. Ｆｏｒ ｆｕｒｔｈｅｒ ｕｎｄｅｒｓｔａｎｄ ｔｈｅ ｂｉｏｌｏｇｉ￣
ｃａｌ ｆｕｎｃｔｉｏｎｓ ｏｆ ｔｈｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ Ｕｎｉｇｅｎｅｓꎬ ＫＥＧＧ ｐａｔｈ￣
ｗａｙ ｅｎｒｉｃｈｍｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ ｗａｓ ｃａｒｒｉｅｄ ｏｕｔ. Ｈｕｎｄｒｅｄ ａｎｄ
ｅｉｇｈｔ ｐａｔｈｗａｙｓ ｗｅｒｅ ｅｘａｍｉｎｅｄ. Ｔｈｅ ｔｗｏ ｐａｔｈｗａｙｓ ｗｉｔｈ
ｔｈｅ ｍｏｓｔ ｒｅｌａｔｅｄ Ｕｎｉｇｅｎｅｓ ｗｅｒｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｐａｔｈｗａｙｓ ａｎｄ
ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ｏｆ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｍｅｔａｂｏｌｉｔｅｓ ｐａｔｈｗａｙｓ (ａ ｔｏｔａｌ
ｏｆ １７２０ꎬ ４１.０７％). Ｉｔ ｗａｓ ｒｅｐｏｒｔｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｐｈｅｎｙｌａｌａ￣

ｎｉｎｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ｐａｔｈｗａｙ ｐｌａｙｅｄ ａ ｃｒｉｔｉｃａｌ ｒｏｌｅ ｉｎ ｄｅ￣
ｆｅｎｓｅ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｔｏ Ｖ. ｄａｈｌｉａ (Ｇａｙｏｓｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１０). Ｉｎ
ｏｕｒ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔ ｔｈｅ ｐｈｅｎｙｌａｌａｎｉｎｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ｐａｔｈｗａｙ
ｓｈｏｗｅｄ ａ ｌｏｔ ｒｅｌａｔｅｄ Ｕｎｉｇｅｎｅｓ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ( ５４ꎬ
１.２９％)ꎬ ａｎｄ ｆｒｏｍ ｔｈｉｓ ｒｅｓｕｌｔ ｗｅ ｉｎｆｅｒ ｔｈｅ ｐｈｅｎｙｌａｌａ￣
ｎｉｎｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ｐａｔｈｗａｙ ｗａｓ ａｎ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｐａｒｔ ｔｏ ｉｎｆｅｃｔ
ｔｈｅ ｈｏｓｔ ｏｆ Ｖ. ｌｅｃａｎｉｉ. Ｔｈｅ ｏｖｅｒｗｈｅｌｍｉｎｇ ｍａｊｏｒｉｔｙ ｏｆ ｔｈｅ
Ｕｎｉｇｅｎｅｓ (１２２２ꎬ ２９.１８％) ｗｅｒｅ ｍａｐｐｅｄ ｉｎ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ
ｐａｔｈｗａｙ ｖｅｒｓｕｓ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｒｅｓｐｏｎｓｅｓ (２３２９) ｏｆ ｔｈｅ ｈｏｓｔｓ
ａｇａｉｎｓｔ Ｖ. ｌｅｃａｎｉｉ.

Ｔｈｅ ｃｕｔｉｃｌｅ ｉｓ ｔｈｅ ｆｉｒｓｔ ｂａｒｒｉｅｒ ｆｏｒ ｉｎｓｅｃｔｓ ｔｏ ｄｅ￣
ｆｅｎｄ ａｇａｉｎｓｔ ｐａｔｈｏｇｅｎ ｉｎｆｅｃｔｉｏｎꎬ ｉｎ ａｄｄｉｔｉｏｎ ｔｏ ｂｅｉｎｇ
ｉｎｄｉｓｐｅｎｓａｂｌｅ ｆｏｒ ｍａｉｎｔａｉｎｉｎｇ ｔｈｅ ｓｈａｐｅ ａｎｄ ｍｏｂｉｌｉｔｙ ｏｆ
ｉｎｓｅｃｔｓ ( Ｄｅｌｏｎ ＆ Ｐａｙｒｅꎬ ２００４ꎻ Ｚｈｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００８).
Ｄｕｒｉｎｇ ｔｈｅ ｐｅｎｅｔｒａｔｉｏｎ ｐｒｏｃｅｓｓꎬ ｅｎｔｏｍｏｐａｔｈｏｇｅｎｉｃ ｆｕｎ￣
ｇｉ ｃａｎ ｐｒｏｄｕｃｅ ｓｅｖｅｒａｌ ｃｈｉｔｉｎａｓｅｓꎬ ｓｏｍｅ ｏｆ ｗｈｉｃｈ ａｒｅ
ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｃｈｉｔｉｎｏｕｓ ｄｅｇｒａｄｉｎｇ ｅｎｚｙｍｅｓ ａｎｄ ａｃｔ ｓｙｎｅｒ￣
ｇｉｓｔｉｃａｌｌｙ ｗｉｔｈ ｐｒｏｔｅａｓｅｓ ｔｏ ｈｙｄｒｏｌｙｚｅ ｉｎｓｅｃｔ ｃｕｔｉｃｌｅ.
Ｃｈｉｔｉｎａｓｅｓ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ｏｆ ｔｈｅ ｃｅｌｌ ｗａｌｌｓ ｏｆ ｆｕｎｇｉ ａｎｄ ｉｎ￣
ｓｅｃｔｓꎬ ｆｕｒｔｈｅｒｍｏｒｅ ｔｈｅｙ ａｒｅ ａ ｋｅｙ ｐａｔｈｏｇｅｎｉｃｉｔｙ ｄｅｔｅｒ￣
ｍｉｎａｎｔｓ ｏｆ ｅｎｔｏｍｏｐａｔｈｏｇｅｉｃ ｆｕｎｇｉ (Ｒｏｃｈａ￣Ｐｉｎｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１１). Ｃｈｉｔｉｎｏｕｓ ｒｅｃｅｐｔｏｒｓ (ＯｓＣＥＢｉＰ ａｎｄ ＡｔＣＥＲＫ１)
ｈａｄ ｂｅｅｎ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ ｉｎ ｂａｃｔｅｒｉａｌꎬ ｆｕｎｇｉꎬ ｖｉｒｕｓꎬ ａｎｄ
ｐｌａｎｔｓ (Ｌｉｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１２). Ｃｈｉｔｉｎａｓｅｓ ａｒｅ ｎｏｔ ｏｎｌｙ ｐｌａ￣
ｙｉｎｇ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｉｃａｌ ａｎｄ ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｒｏｌｅｓ ｉｎ ｄｅ￣
ｆｅｎｓｅ ｍｅｃｈａｎｉｓｍｓ ｉｎ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｔｏ ｐａｔｈｏｇｅｎｓ ａｎｄ ａｂｉｏｔｉｃ
ｓｔｒｅｓｓꎬ ｂｕｔ ａｌｓｏ ｉｎｖｏｌｖｅｄ ｉｎ ｎｕｔｒｉｔｉｏｎ ａｎｄ ｐａｔｈｏｇｅｎｅｓｉｓ.
Ｆｕｎｇａｌ ｐａｔｈｏｇｅｎｅｓｉｓ ｉｓ ａ ｃｏｍｐｌｅｘ ｐｒｏｃｅｓｓ ｔｈａｔ ｉｎｃｌｕｄｅｓ
ａｄｈｅｒｅｎｃｅꎬ ｐｅｎｅｔｒａｔｉｏｎꎬ ａｎｄ ｄｉｇｅｓｔｉｏｎ ａｎｄ ｒｅｑｕｉｒｅｓ
ｔｈｅ ｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ ｏｆ ｈｙｄｒｏｌｙｔｉｃ ｅｎｚｙｍｅｓ ｔｈａｔ ｐｅｎｅｔｒａｔｅ ｔｈｅ
ｃｈｉｔｉｎｏｕｓ ｃｅｌｌ ｗａｌｌ ｏｒ ｃｕｔｉｃｌｅ. Ｔｈｅ ｕｎｉｇｅｎｅｓ ｏｆ ｃｈｉｔｉｎｅ￣
ｓａｅｓ (Ｔａｂｌｅ １) ｗｅｒｅ ｓｕｇｇｅｓｔｅｄ ａｓ ｔｈｅ ｃｏｒｅ ｃａｎｄｉｄａｔｅｓ
ｆｏｒ ｆｕｒｔｈｅｒ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔｓ ｔｏ ｉｍｐｒｏｖｅ Ｖ. ｌｅｃａｎｉｉ ａｓ ａ ｂｉｏ￣
ｌｏｇｉｃａｌ ｃｏｎｔｒｏｌ ａｇｅｎｔ.

Ｒｅｆｅｒｅｎｃｅｓ

ＡＤＡＭＳ Ｄ Ｊꎬ ２００４. Ｆｕｎｇａｌ ｃｅｌｌ ｗａｌｌ ｃｈｉｔｉｎａｓｅｓ ａｎｄ ｇｌｕｃａｎａｓｅｓ.
Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙꎬ １５０: ２０２９－２０３５.

ＢＥＮＨＡＭＯＵ Ｎꎬ ＢＲＯＤＥＵＲ Ｊꎬ ２０００. Ｅｖｉｄｅｎｃｅ ｆｏｒ ａｎｔｉｂｉｏｓｉｓ
ａｎｄ ｉｎｄｕｃｅｄ ｈｏｓｔ ｄｅｆｅｎｓｅ ｒｅａｃｔｉｏｎｓ ｉｎ ｔｈｅ ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ
Ｖｅｒｔｉｃｉｌｌｉｕｍ ｌｅｃａｎｉｉ ａｎｄ Ｐｅｎｉｃｉｌｌｉｕｍ ｄｉｇｉｔａｔｕｍꎬ ｔｈｅ ｃａｕｓａｌ ａ￣
ｇｅｎｔ ｏｆ ｇｒｅｅｎ ｍｏｌｄ. Ｐｈｙｔｏｐａｔｈｏｌｏｇｙꎬ ９０(９): ９３２－９４３.

ＣＯＮＥＳＡ Ａꎬ ＧＯＴＺ Ｓꎬ ＧＡＲＣＩＡ￣ＧＯＭＥＺ Ｊ Ｍꎬ ＴＥＲＯＬ Ｊꎬ
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ＴＡＬＯＮ Ｍꎬ ＲＯＢＬＥＳ Ｍꎬ ２００５. Ｂｌａｓｔ２ＧＯ: ａ ｕｎｉｖｅｒｓａｌ ｔｏｏｌ
ｆｏｒ ａｎｎｏｔａｔｉｏｎꎬ ｖｉｓｕａｌｉｚａｔｉｏｎ ａｎｄ ａｎａｌｙｓｉｓ ｉｎ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｅ￣
ｎｏｍｉｃｓ ｒｅｓｅａｒｃｈ. Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓꎬ ２１(１８): ３６７４－３６７６.

ＤＥＬＯＮ Ｉꎬ ＰＡＹＲＥ Ｆꎬ ２００４. Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ ｏｆ ｌａｒｖａｌ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｙ ｉｎ
ｆｌｉｅｓ: ｇｅｔ ｉｎ ｓｈａｐｅ ｗｉｔｈ ｓｈａｖｅｎｂａｂｙ. Ｔｒｅｎｄｓ ｉｎ Ｇｅｎｅｔｉｃｓꎬ ２０:
３０５－３１３.

ＧＡＹＯＳＯ Ｃꎬ ＰＯＭＡＲ Ｆꎬ ＮＯＶＯ￣ＵＺＡＬ Ｅꎬ ＭＥＲＩＮＯ Ｆꎬ ＤＥ
ＩＬＡＲＤＵＹＡ Ｏ Ｍꎬ ２０１０. Ｔｈｅ Ｖｅ￣ｍｅｄｉａｔｅｄ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｒｅ￣
ｓｐｏｎｓｅ ｏｆ ｔｈｅ ｔｏｍａｔｏ ｔｏ Ｖｅｒｔｉｃｉｌｌｉｕｍ ｌｅｃａｎｉｉ ｉｎｖｏｌｖｅｓ Ｈ２Ｏ２ꎬ
ｐｅｒｏｘｉｄａｓｅ ａｎｄ ｌｉｇｎｉｎｓ ａｎｄ ｄｒｉｖｅｓ ＰＡＬ ｇｅｎｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ.
ＢＭＣ Ｐｌａｎｔ Ｂｉｏｌｏｇｙꎬ １０: ２３２.

ＧＯＦＦ Ｍ Ｌꎬ ＢＲＯＷＮ Ｗ Ａꎬ ＨＥＷＡＤＩＫＡＲＡＭ Ｋ Ａꎬ ＯＭＯＲＩ Ａ
Ｉꎬ １９９１. Ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｈｅｒｏｉｎ ｉｎ ｄｅｃｏｍｐｏｓｉｎｇ ｔｉｓｓｕｅｓ ｏｎ ｔｈｅ ｄｅ￣
ｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｒａｔｅ ｏｆ ｂｏｅｔｔｃｈｅｒｉｓｃａ￣ｐｅｒｅｇｒｉｎａ (Ｄｉｐｔｅｒａꎬ ｓａｒｃｏｐｈ￣
ａｇｉｄａｅ) ａｎｄ ｉｍｐｌｉｃａｔｉｏｎｓ ｏｆ ｔｈｉｓ ｅｆｆｅｃｔ ｏｎ ｅｓｔｉｍａｔｉｏｎ ｏｆ ｐｏｓｔ￣
ｍｏｒｔｅｍ ｉｎｔｅｒｖａｌｓ ｕｓｉｎｇ ａｒｔｈｒｏｐｏｄ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｐａｔｔｅｒｎｓ. Ｊｏｕｒ￣
ｎａｌ ｏｆ Ｆｏｒｅｎｓｉｃ Ｓｃｉｅｎｃｅｓꎬ ３６(２): ５３７－５４２.

ＧＲＡＢＨＥＲＲ Ｍ Ｇꎬ ＨＡＡＳ Ｂ Ｊꎬ ＹＡＳＳＯＵＲ Ｍꎬ ＬＥＶＩＮ Ｊ Ｚꎬ
ＴＨＯＭＰＳＯＮ Ｄ Ａꎬ ＡＭＩＴ Ｉꎬ ＡＤＩＣＯＮＩＳ Ｘꎬ ＦＡＮ Ｌꎬ ＲＡＹ￣
ＣＨＯＷＤＨＵＲＹ Ｒꎬ ＺＥＮＧ Ｑ Ｄꎬ ＣＨＥＮ Ｚ Ｈꎬ ＭＡＵＣＥＬＩ Ｅꎬ
ＨＡＣＯＨＥＮ Ｎꎬ ＧＮＩＲＫＥ Ａꎬ ＲＨＩＮＤ Ｎꎬ ＤＩ ＰＡＬＭＡ Ｆꎬ ＢＩ￣
ＲＲＥＮ Ｂ Ｗꎬ ＮＵＳＢＡＵＭ Ｃꎬ ＬＩＮＤＢＬＡＤ￣ＴＯＨ Ｋꎬ ＦＲＩＥＤ￣
ＭＡＮ Ｎꎬ ＲＥＧＥＶ Ａꎬ ２０１１. Ｆｕｌｌ￣ｌｅｎｇｔｈ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ ａｓ￣
ｓｅｍｂｌｙ ｆｒｏｍ ＲＮＡ￣Ｓｅｑ ｄａｔａ ｗｉｔｈｏｕｔ ａ ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ ｇｅｎｏｍｅ. Ｎａ￣
ｔｕｒｅ Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙꎬ ２９(７): ６４４－６５２.

ＨＡＬＬ Ｒ Ａꎬ １９８１. Ｔｈｅ ｆｕｎｇｕｓ Ｖｅｒｔｉｃｉｌｌｉｕｍ ｌｅｃａｎｉｉ ａｓ ａ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ
ｉｎｓｅｃｔｉｃｉｄｅ ａｇａｉｎｓｔ ａｐｈｉｄｓ ａｎｄ ｓｃａｌｅｓ∥ＢＵＲＧＥＳ Ｈ Ｄ. Ｍｉ￣
ｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｎｔｒｏｌ ｏｆ ｐｅｓｔｓ ａｎｄ ｐｌａｎｔ ｄｉｅａｓｅｓ １９７０－ １９８０. Ｌｏｎ￣
ｄｏｎ: Ａｃａｄｅｍｉｃ Ｐｒｅｓｓ: ４８３－４９８.

ＨＡＲＭＡＮ Ｇ Ｅꎬ ＨＡＹＥＳ Ｃ Ｋꎬ ＬＯＲＩＴＯ Ｍꎬ ＢＲＯＡＤＷＡＹ Ｒ
Ｍꎬ ＤＩＰＩＥＴＲＯ Ａꎬ ＰＥＴＥＲＢＡＵＥＲ Ｃꎬ ＴＲＡＮＳＭＯ Ａꎬ １９９３.
Ｃｈｉｔｉｎｏｌｙｔｉｃ ｅｎｚｙｍｅｓ ｏｆ ｔｒｉｃｈｏｄｅｒｍａ￣ｈａｒｚｉａｎｕｍ — ｐｕｒｉｆｉｃａ￣
ｔｉｏｎ ｏｆ ｃｈｉｔｏｂｉｏｓｉｄａｓｅ ａｎｄ ｅｎｄｏｃｈｉｔｉｎａｓｅ. Ｐｈｙｔｏｐａｔｈｏｌｏｇｙꎬ ８３
(１１): ３１３.

ＨＡＳＡＮ Ｓꎬ ＡＨＭＡＤ Ａꎬ ＰＵＲＷＡＲ Ａꎬ ＫＨＡＮ Ｎꎬ ＫＵＮＤＡＮ
Ｒꎬ ＧＵＰＴＡ Ｇꎬ ２０１３. Ｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ ｏｆ ｅｘｔｒａｃｅｌｌｕｌａｒ ｅｎｚｙｍｅｓ ｉｎ
ｔｈｅ ｅｎｔｏｍｏｐａｔｈｏｇｅｎｉｃ ｆｕｎｇｕｓ Ｖｅｒｔｉｃｉｌｌｉｕｍ ｌｅｃａｎｉｉ. Ｂｉｏｉｎｆｏｒ￣
ｍａｔｉｏｎꎬ ９(５): ２３８－２４２.

ＩＳＥＬＩ Ｃꎬ ＪＯＮＧＥＮＥＥＬ Ｃ Ｖꎬ ＢＵＣＨＥＲ Ｐꎬ １９９９. ＥＳＴＳｃａｎ: ａ
ｐｒｏｇｒａｍ ｆｏｒ ｄｅｔｅｃｔｉｎｇꎬ ｅｖａｌｕａｔｉｎｇꎬ ａｎｄ ｒｅｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｎｇ ｐｏｔｅｎ￣
ｔｉａｌ ｃｏｄｉｎｇ ｒｅｇｉｏｎｓ ｉｎ ＥＳＴ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ. Ｐｒｏｃｅｅｄｉｎｇｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｓｅｖ￣
ｅｎｔｈ ＩＳＭＢꎬ ９９(２): １３８－１４８.

ＬＩ Ｄ Ｃꎬ ＺＨＡＮＧ Ｓ Ｈꎬ ＬＩＵ Ｋ Ｑꎬ ＬＵ Ｊꎬ ２００４. Ｐｕｒｉｆｉｃａｔｉｏｎ ａｎｄ
ｐａｒｔｉａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ａ ｃｈｉｔｉｎａｓｅ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｍｙｃｏｐａｒａｓｉｔｉｃ
ｆｕｎｇｕｓ Ｔｒｉｃｈｏｔｈｅｃｉｕｍ ｒｏｓｅｕｍ. Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｇｅｎｅｒａｌ ａｎｄ Ａｐｐｌｉｅｄ
Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙꎬ ５０(１): ３５－３９.

ＬＩＵ Ｔ Ｔꎬ ＬＩＵ Ｚ Ｘꎬ ＳＯＮＧ Ｃ Ｊꎬ ＨＵ Ｙ Ｆꎬ ＨＡＮ Ｚ Ｆꎬ ＳＨＥ Ｊꎬ
ＦＡＮ Ｆ Ｆꎬ ＷＡＮＧ Ｊ Ｗꎬ ＪＩＮ Ｃ Ｗꎬ ＣＨＡＮＧ Ｊ Ｂꎬ ＺＨＯＵ Ｊ Ｍꎬ
ＣＨＡＩ Ｊ Ｊꎬ ２０１２. Ｃｈｉｔｉｎ￣ｉｎｄｕｃｅｄ ｄｉｍｅｒｉｚａｔｉｏｎ ａｃｔｉｖａｔｅｓ ａ ｐｌａｎｔ
ｉｍｍｕｎｅ ｒｅｃｅｐｔｏｒ. Ｓｃｉｅｎｃｅꎬ ３３６: １１６０－１１６４.

ＬＵ Ｚ Ｘꎬ ＬＡＲＯＣＨＥ Ａꎬ ＨＵＡＮＧ Ｈ Ｃꎬ ２００５. Ｉｓｏｌａｔｉｏｎ ａｎｄ
ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ｃｈｉｔｉｎａｓｅｓ ｆｒｏｍ Ｖｅｒｔｉｃｉｌｌｉｕｍ ｌｅｃａｎｉｉ. Ｃａ￣
ｎａｄｉａｎ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙꎬ ５１: １０４５－１０５５.

ＭＯＵＳＳＩＡＮ Ｂꎬ ２０１０. Ｒｅｃｅｎｔ ａｄｖａｎｃｅｓ ｉｎ ｕｎｄｅｒｓｔａｎｄｉｎｇ ｍｅｃｈ￣
ａｎｉｓｍｓ ｏｆ ｉｎｓｅｃｔ ｃｕｔｉｃｌｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ. Ｉｎｓｅｃｔ Ｂｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ
ａｎｄ Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｂｉｏｌｏｇｙꎬ ４０: ３６３－３７５.

ＰＵＲＡＣ Ｊꎬ ＢＵＲＮＳ Ｇꎬ ＴＨＯＲＮＥ Ｍ Ａꎬ ＧＲＵＢＯＲ￣ＬＡＪＳＩＣ Ｇꎬ
ＷＯＲＬＡＮＤ Ｍ Ｒꎬ ＣＬＡＲＫ Ｍ Ｓꎬ ２００８. Ｃｏｌｄ ｈａｒｄｅｎｉｎｇ
ｐｒｏｃｅｓｓｅｓ ｉｎ ｔｈｅ Ａｎｔａｒｃｔｉｃ ｓｐｒｉｎｇｔａｉｌꎬ Ｃｒｙｐｔｏｐｙｇｕｓ ａｎｔａｒｃｔｉｃ￣
ｕｓ: ｃｌｕｅｓ ｆｒｏｍ ａ ｍｉｃｒｏａｒｒａｙ. Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｉｎｓｅｃｔ Ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｙꎬ
５４: １３５６－１３６２.

ＲＯＣＨＡ￣ＰＩＮＯ Ｚꎬ ＶＩＧＵＥＲＡＳ Ｇꎬ ＳＨＩＲＡＩ Ｋꎬ ２０１１. Ｐｒｏｄｕｃ￣
ｔｉｏｎ ａｎｄ ａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ ｏｆ ｃｈｉｔｉｎａｓｅｓ ａｎｄ ｈｙｄｒｏｐｈｏｂｉｎｓ ｆｒｏｍ Ｌｅ￣
ｃａｎｉｃｉｌｌｉｕｍ ｌｅｃａｎｉｉ. Ｂｉｏｐｒｏｃｅｓｓ ａｎｄ Ｂｉｏｓｙｓｔｅｍｓ Ｅｎｇｉｎｅｅｒｉｎｇꎬ
３４(６): ６８１－６８６.

ＴＡＮ Ｇꎬ ＬＩＵ Ｋꎬ ＫＡＮＧ Ｊꎬ ＸＵ Ｋꎬ ＺＨＡＮＧ Ｙꎬ ＨＵ Ｌꎬ ＺＨＡＮＧ
Ｊꎬ ＬＩ Ｃꎬ ２０１５. Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｔｈｅ ｃｏｍｐａｔｉｂｌｅ ｉｎ￣
ｔｅｒａｃｔｉｏｎ ｏｆ ｔｏｍａｔｏ ｗｉｔｈ Ｖｅｒｔｉｃｉｌｌｉｕｍ ｄａｈｌｉａｅ ｕｓｉｎｇ ＲＮＡ￣ｓｅ￣
ｑｕｅｎｃｉｎｇ. Ｆｒｏｎｔｉｅｒｓ ｉｎ Ｐｌａｎｔ Ｓｃｉｅｎｃｅꎬ ６: ４２８.

ＶＥＲＨＡＡＲ Ｍ Ａꎬ ＨＩＪＷＥＧＥＮ Ｔꎬ ＺＡＤＯＫＳ Ｊ Ｃꎬ １９９６. Ｇｌａｓｓ￣
ｈｏｕｓｅ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔｓ ｏｎ ｂｉｏｃｏｎｔｒｏｌ ｏｆ ｃｕｃｕｍｂｅｒ ｐｏｗｄｅｒｙ ｍｉｌ￣
ｄｅｗ (Ｓｐｈａｅｒｏｔｈｅｃａ ｆｕｌｉｇｉｎｅａ) ｂｙ ｔｈｅ ｍｙｃｏｐａｒａｓｉｔｅｓ Ｖｅｒｔｉｃｉｌｌｉ￣
ｕｍ ｌｅｃａｎｉｉ ａｎｄ Ｓｐｏｒｏｔｈｒｉｘ ｒｕｇｕｌｏｓａ. Ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ Ｃｏｎｔｒｏｌꎬ ６
(３): ３５３－３６０.

ＸＵ Ｘꎬ ＹＵ Ｙꎬ ＳＨＩ Ｙꎬ ２０１１. Ｅｖａｌｕａｔｉｏｎ ｏｆ ｉｎｅｒｔ ａｎｄ ｏｒｇａｎｉｃ
ｃａｒｒｉｅｒｓ ｆｏｒ Ｖｅｒｔｉｃｉｌｌｉｕｍ ｌｅｃａｎｉｉ ｓｐｏｒｅ ｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ ｉｎ ｓｏｌｉｄ￣
ｓｔａｔｅ ｆｅｒｍｅｎｔａｔｉｏｎ. Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ Ｌｅｔｔｅｒｓꎬ ３３(４): ７６３－７６８.

ＹＡＮＧ Ｊꎬ ＴＩＡＮ Ｂꎬ ＬＩＡＮＧ Ｌꎬ ＺＨＡＮＧ Ｋ Ｑꎬ ２００７. Ｅｘｔｒａｃｅｌｌｕ￣
ｌａｒ ｅｎｚｙｍｅｓ ａｎｄ ｔｈｅ ｐａｔｈｏｇｅｎｅｓｉｓ ｏｆ ｎｅｍａｔｏｐｈａｇｏｕｓ ｆｕｎｇｉ.
Ａｐｐｌｉｅｄ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙꎬ ７５: ２１－３１.

ＹＵ Ｇꎬ ＸＩＥ Ｌ Ｑꎬ ＬＩ Ｊ Ｔꎬ ＳＵＮ Ｘ Ｈꎬ ＺＨＡＮＧ Ｈꎬ ＤＵ Ｑꎬ ＬＩ Ｑ
Ｙꎬ ＺＨＡＮＧ Ｓ Ｈꎬ ＰＡＮ Ｈ Ｙꎬ ２０１５. Ｉｓｏｌａｔｉｏｎꎬ ｐａｒｔｉａｌ ｃｈａｒ￣
ａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎꎬ ａｎｄ ｃｌｏｎｉｎｇ ｏｆ ａｎ ｅｘｔｒａｃｅｌｌｕｌａｒ ｃｈｉｔｉｎａｓｅ ｆｒｏｍ
ｔｈｅ ｅｎｔｏｍｏｐａｔｈｏｇｅｎｉｃ ｆｕｎｇｕｓ Ｖｅｒｔｉｃｉｌｌｉｕｍ ｌｅｃａｎｉｉ. Ｇｅｎｅｔｉｃｓ
ａｎｄ Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｒｅｓｅａｒｃｈꎬ １４(１): ２２７５－２２８９.

ＺＨＡＮＧ Ｊꎬ ＧＯＹＥＲ Ｃꎬ ＰＥＬＬＥＴＩＥＲ Ｙꎬ ２００８. Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ
ｓｔｒｅｓｓｅｓ ｉｎｄｕｃｅ ｔｈｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ｐｕｔａｔｉｖｅ ｇｌｙｃｉｎｅ￣ｒｉｃｈ ｉｎｓｅｃｔ
ｃｕｔｉｃｕｌａｒ ｐｒｏｔｅｉｎ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ａｄｕｌｔ Ｌｅｐｔｉｎｏｔａｒｓａ ｄｅｃｅｍｌｉｎｅａｔａ.
Ｉｎｓｅｃｔ Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｂｉｏｌｏｇｙꎬ １７: ２０９－２１６.

ＺＨＡＮＧ Ｙꎬ ＷＡＮＧ Ｘ Ｆꎬ ＤＩＮＧ Ｚ Ｇꎬ ＭＡ Ｑꎬ ＺＨＡＮＧ Ｇ Ｒꎬ
ＺＨＡＮＧ Ｓ Ｌꎬ ＬＩ Ｚ Ｋꎬ ＷＵ Ｌ Ｑꎬ ＺＨＡＮＧ Ｇ Ｙꎬ ＭＡ Ｚ Ｙꎬ
２０１３. Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ ｐｒｏｆｉｌｉｎｇ ｏｆ Ｇｏｓｓｙｐｉｕｍ ｂａｒｂａｄｅｎｓｅ ｉｎｏｃ￣
ｕｌａｔｅｄ ｗｉｔｈ Ｖｅｒｔｉｃｉｌｌｉｕｍ ｄａｈｌｉａｅ ｐｒｏｖｉｄｅｓ ａ ｒｅｓｏｕｒｃｅ ｆｏｒ ｃｏｔｔｏｎ
ｉｍｐｒｏｖｅｍｅｎｔ. ＢＭＣ Ｇｅｎｏｍｉｃｓꎬ １４: ６３７.

ＺＨＵ Ｙꎬ ＰＡＮ Ｊꎬ ＱＩＵ Ｊꎬ ＧＵＡＮ Ｘꎬ ２００８. Ｉｓｏｌａｔｉｏｎ ａｎｄ ｃｈａｒａｃ￣
ｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ａ ｃｈｉｔｉｎａｓｅ ｇｅｎｅ ｆｒｏｍ ｅｎｔｏｍｏｐａｔｈｏｇｅｎｉｃ ｆｕｎｇｕｓ
Ｖｅｒｔｉｃｉｌｌｉｕｍ ｌｅｃａｎｉｉ. Ｂｒａｚｉｌｉａｎ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙꎬ ３９
(２): ３１４－３２０.
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