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胶孢炭疽菌 Pth11-like 型 CFEM蛋白
CgCFEM17 的功能分析
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摘　要： 胶孢炭疽菌（Colletotrichum gloeosporioides）是引起橡胶树炭疽病的主要病原。CFEM（common in
fungal extracellular membrane）结构域是真菌特有的基序，含有 CFEM和跨膜结构域的蛋白属于 Pth11-like型

CFEM蛋白，在调控病原真菌生长发育和致病力中发挥重要作用。为了研究橡胶树胶孢炭疽菌的致病机制，

从胶孢炭疽菌转录组中筛选出 1个编码 Pth11-like型 CFEM蛋白的基因，将其命名为 CgCFEM17。该基因的

编码区全长 1 341 bp，编码 446个氨基酸。生物信息学分析显示，CgCFEM17蛋白 N端具有长度为 26个氨基

酸的信号肽和 1个保守的 CFEM结构域，C端包含 6个跨膜结构域。为了分析 CgCFEM17 基因的功能，构建

了该基因的敲除突变体（ΔCgCFEM17）及回补突变体（ΔCgCFEM17-C），并对其生长发育和致病性表型进行了

分析。结果表明，与野生型和回补突变体相比，ΔCgCFEM17 的分生孢子萌发和入侵结构的形成延迟，致病力

减弱，但菌落生长速率、产孢能力及附着胞的形成率与形态发生没有变化。CgCFEM17 可能通过调控分生孢

子萌发进程，延缓侵染结构形成，影响胶孢炭疽菌对橡胶树的致病力，这为探究胶孢炭疽菌的致病机制及建立

新的橡胶树炭疽病防治策略奠定了一定的理论基础。
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天然橡胶是重要的工业原料和战略物资，

主要来源于巴西橡胶树（Hevea brasiliensis），其产

量 受 到 橡 胶 树 病 害 的 影 响 。 胶 孢 炭 疽 菌

（Colletotrichum gloeosporioides）是引起橡胶树胶

孢炭疽病的主要病原菌[1 − 2]，对小苗、幼树及成年

开割胶树均能造成危害，导致橡胶树嫩芽回枯、叶

片脱落和割胶时间延迟，给橡胶产业造成巨大的

经济损失[3 − 5]。胶孢炭疽菌是典型的半活体营养

寄生真菌，其对寄主植物的侵染包括入侵、定植的

活体寄生营养阶段和破坏、分解植物组织的坏死

寄生营养阶段 [6]。在活体寄生阶段的入侵过程中，

分生孢子的萌发、附着胞和入侵菌丝的形成起关

键作用[7]。

CFEM（common  in  fungal  extracellular

membrane）结构域是真菌所特有的基序 ，约由

60个氨基酸残基组成，其中含有呈规律性间隔分

布的 8个保守的半胱氨酸残基（Cx3Cx10–12Cx6–

7CxCx11–14Cx4Cx15–16C）[8 − 10]。根据是否存在

跨膜结构域，真菌 CFEM蛋白被分为两种类型：

Pth11-like型和 Non-Pth11-like型 [6, 11]。Non-Pth11-

like型 CFEM蛋白除了 CFEM结构域外缺乏跨膜

结构域，只含有信号肽序列或含有信号肽和 GPI

锚定位点，被认为是病原真菌的重要致病因子——

效应蛋白 [12 − 13]。Pth11-like型 CFEM蛋白除了保

守的 CFEM结构域外还含多个跨膜结构域，可能

作为信号受体在寄主–病原菌相互作用中发挥重 
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要作用[12 − 14]。

在植物病原真菌中，Pth11-like型 CFEM蛋白

以稻瘟病菌（Magnaporthe grisea）Pth11蛋白为典

型代表，该蛋白含有 7个跨膜结构域，可作为 G蛋

白偶联受体发挥作用，调控稻瘟菌附着胞形成及

致病性 [11,  14]。稻瘟菌中另外 1个结构相似的

CFEM蛋白 WISH也是 1个典型的 Pth11-like型

CFEM蛋白，同样含有 7个跨膜结构域，不仅与病

菌的附着胞形成和致病性有关，还参与调控稻瘟

菌对疏水表面的识别和细胞壁的完整性[9]。在灰

霉菌（Botrytis cinerea）中，鉴定了 3个 Pth11-like型

CFEM蛋白，分别是 Bcin05g02420、Bcin15g02580
和 BCIN  07g03260， 其 中 Bcin05g02420  和

Bcin15g02580分别含有 6个和 8个跨膜结构域，

BCIN  07g03260含有 1个跨膜结构域，而 BCIN
07g03260的缺失导致灰霉病菌的分生孢子萌发

率和芽管伸长率降低约 20%～30%，对番茄的致

病力显著降低，但是不影响灰霉病菌的生长和分

生孢子产量 [15]。此外，在禾谷镰刀菌（Fusarium
graminearum）、 杨 树 黑 斑 病 菌 （Marssonina
brunnea）、四川新小滴孢腔菌（Neostagonosporella
sichuanensis）、粗糙脉孢菌 （Neurospora  crassa）、
深绿木霉（Trichoderma atroviride）、里氏木霉（T.
reesei）和绿色木霉 （T.  viride）中鉴定到了多个

Pth11-like型 CFEM蛋白 ，但对其功能缺乏研

究[13, 16 − 20]。

在炭疽菌中，Non-Pth11-like型 CFEM蛋白的

功能研究较多[6, 21 − 25]，但关于 Pth11-like型 CFEM
蛋白的功能研究较少。已有的研究表明，杨树胶

孢炭疽菌中 Pth11的同源蛋白 CgPth11参与疏水

表面附着胞形成的调控，但并不是致病性所必需[26]。

在希金斯炭疽菌（Colletotrichum higginsamum）中

也鉴定到了 6个 Pth11-like型 CFEM蛋白，但其功

能未知[27]。在前期研究中，本研究团队对橡胶树胶

孢炭疽菌（C. gloeosporioides）进行了转录组序列

测定 ，并从中搜索到了 1个编码 Pth11-like 型
CFEM蛋白的基因 ，将其命名为 CgCFEM17。
本研究团队对该基因进行了克隆和分析，通过

构建该基因的敲除突变体△CgCFEM17 和回

补突变体△CgCFEM17-C，分析△CgCFEM17 和

△CgCFEM17-C 在生长发育和致病性方面的表型

变化，解析了 CgCFEM17 在胶胞炭疽菌致病过程

中的功能，为橡胶树炭疽病防控和新型农药设计

开发提供新靶点提供理论依据。

 1　材料与方法

 1.1　实验材料　胶孢炭疽菌（C. gloeosporioides）
野生型菌株（WT）由本实验分离、鉴定并保存。

巴西橡胶树品种为 ‘Reyan  7-33-97’。大肠杆菌

（Escherichia coli）TOP10菌株（CC96105）购于上海

吐露港生物科技有限公司。

 1.2　主要培养基及配方　马铃薯葡萄糖琼脂培养

基 （potato  dextrose  agar,  PDA）：称 12.5  g  PDA粉

末，200  mL ddH2O溶解。完全培养基（complete
medium, CM）：蛋白胨 1 g，酵母提取物 0.5 g，微量

元素 0.5 mL，酪蛋白水解物 0.5 g，葡萄糖 5 g，维生

素 0.5 mL，硝酸盐 25 mL，400 mL蒸馏水溶解，调

pH至 6.5，定容到 500 mL。0.5%（v/v）ME：称 0.5 g
MALT EXTRACT粉末，ddH2O溶解，定容到 100
mL。2%（v/v） YCS液体培养基：称酵母提取物

0.1 g，酸水解酪蛋白 0.1 g，蔗糖 2 g，ddH2O溶解并

定容到 100 mL。
 1.3　实验方法　

 1.3.1　生物信息学分析　使用 DNAMAN软件对

CgCFEM17进行翻译 ；SignalP6.0（https://services.
healthtech.dtu.dk/services/SignalP-6.0/）进行信号肽

预 测 ； SMART（https://smart.embl.de/smart/）进 行

CFEM结构域预测 ； TMHMM2.0（TMHMM  2.0-
DTU  Health  Tech-Bioinformatic  Services）进行跨

膜结构域预测；MEGA6.0软件进行系统发育树的

构建。

 1.3.2　菌株及分生孢子的培养　将不同的菌株分

别接种在马铃薯葡萄糖培养基（PDA）上，28 ℃ 恒

温培养箱培养 4～6 d，将培养好的菌株用手术刀

切适量菌块于 20 mL的 CM液体培养基中，28 ℃
摇床培养 2  d，用滤膜过滤 ， 5  000  r·min−1 离心

1 min，得到分生孢子。

 1.3.3　CgCFEM17 基因敲除突变体与回补株的

构建　根据同源重组的敲除原理，使用表 1中的

引物对 CFEM17-5F/CFEM17-M5R、CFEM17-M3F/
CFEM17-3R、CFEM17-M5F/CFEM17-M3R 分别扩

增 CgCFEM17 基因的上游同源臂、下游同源臂

和抗性基因片段。使用引物对 CFEM17-5F/SUR-
SLR、SUR-SLF/CFEM17-3R 将上下游同源臂与抗
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性基因片段分别融合得到融合片段，利用 PEG介

导的转化法将融合片段转入胶孢炭疽菌野生型原

生质体中[28]，用氯嘧磺隆进行筛选。使用引物对

CFEM17-JC5F/SUR-JC5R和 SUR-JC3F/CFEM17-

JC3分别鉴定基因上下游，获得阳性转化子并对其

进行单孢分离。使用引物对 CFEM17-F（XbaI）/
CFEM17-R（SmaI）检测 CgCFEM17 是否被敲除 ，

从而获得 CgCFEM17 基因的敲除突变体。
 
 

表 1    引物信息

Tab. 1　Primer information

引物名称Primer 引物序列 Primer sequence（5′-3′）

CFEM17-5F CGACGTGTAGAGCTATGACC

CFEM17-M5F CTTGTGCGTTTCAAGAAGTGCCAACGCCACAGTG

CFEM17-M5R CACTGTGGCGTTGGCACTTCTTGAAACGCACAAG

CFEM17-M3F GAATTGCATGCTCTCACGCGTTTGAGTTTTGTTT

CFEM17-M3R AAACAAAACTCAAACGCGTGAGAGCATGCAATTC

CFEM17-3R TTTGTCATTCTGAAGTCCC

SUR-SLR ATGTTGGCATAAGCCGAACCGT

SUR-SLF CCTCTGATATTGGAAGCGACGC

CFEM17-JC5F GCCGCTCGCATTTCATTCC

SUR-JC5R GCGTTTGTAACTCTGCCTGTTTG

SUR-JC3F ACGAGGACCGCTACTCACATAC

CFEM17-JC3R ACACCCCAAAAGGTCCCAC

CFEM17-F（XbaI） TCTAGAATGTTCACCAACGCCAGAAA

CFEM17-R（SmaI） CCCGGGTACTTTATTTGAATGGCCAA

CFEM17-OF（XbaI） TCTAGACATAACTGATGCGACACCT
 

使用引物对 CFEM17-OF（XbaI）/CFEM17-R
（SmaI）扩增 CFEM17 基因及其启动子，通过酶切

连接的方式构建由 CgCFEM17 基因自身启动子驱

动的表达载体，将构建好的表达载体线性化后转

入 CgCFEM17 基因敲除突变菌株的原生质体中，

使用潮霉素筛选出阳性转化子进行单孢分离。使

用引物对 CFEM17-F（XbaI）/CFEM17-R（SmaI）检
测 CgCFEM17 是否回补成功，获得 CgCFEM17 基

因的敲除回补菌株。

 1.3.4　生长速率分析　取待测菌株直径为 6 mm
的菌块，分别接种于 PDA培养基上，28 ℃ 培养

5 d，用十字交叉法测量菌落直径并拍照。实验独

立重复 3次，每次 4个重复。

 1.3.5　致病性分析　按照 1.2.2中的方法得到不

同菌株的分生孢子，用 0.5%（v/v）ME液体培养基重

悬孢子，使用血球计数板在显微镜下计数，将孢子悬

浮液浓度调整到 2×105 个·mL−1，取 5 μL接种于嫩绿

期的橡胶树叶片，密封保湿，于 28 ℃ 培养 4 d后，测

量病斑直径并拍照记录。实验设置 30个重复。

 1.3.6　分生孢子萌发率分析　按照 1.2.2中的方

法得到不同菌株的分生孢子，用 2%（v/v）的 YCS
液体培养基重悬孢子，调整孢子液浓度到 5×105

个·mL−1，取 20 μL接种于载玻片，28 ℃ 保湿培养，

分别在 0、1.0、1.5和 2 h时于显微镜下观察并统

计分生孢子的萌发率。实验独立重复 3次，每次

重复不少于 100个孢子。

 1.3.7　附着胞形成率分析　按照 1.2.2中的方法

得到不同菌株的分生孢子，调整孢子液为 5×105

个·mL−1，取 5 μL接种于疏水平板上，28 ℃ 保湿培

养，分别在 0、2、4、8 h于显微镜下观察附着胞的

形成过程并统计附着胞形成率。实验独立重复

3次，每次重复不少于 100个孢子。

 1.3.8　洋葱表皮侵染结构分析　按照 1.2.2中的

方法得到不同菌株的分生孢子，分生孢子用无菌
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水洗涤两次，稀释孢子液到 3×105 个·mL−1，将洋葱

内表皮揭下置于培养皿中，将稀释好的孢子液取 5
μL接种于洋葱表皮上，28 ℃ 保湿培养，分别于 8、
12 h在显微镜下观察入侵菌丝的形态并统计入侵

结构的形成率。实验独立重复 3次。

 1.3.9　数据统计与分析　使用 Graphpad  Prism
6.0软件进行数据统计及显著性分析，通过单因素

方差分析具有单个变量的数据，并通过 Duncan氏

多范围检验进行均值分离。P < 0.05 时差异被认

为是显著的。

 2　结果与分析

 2.1　CgCFEM17 基因的扩增和生物信息学分析

以橡胶树胶孢炭疽菌的 cDNA为模板，通过 RT-
PCR的方法对 CgCFEM17 基因的编码区进行了扩

增，测序结果显示，该基因的编码区包含 1 341 bp，
编码 446 aa的肽链。对 CgCFEM17蛋白的结构

进行分析发现，该蛋白的 N端含有 1个信号肽序列

和（1～26 aa）1个 CFEM保守结构域（35～103 aa），
C端含有 6个跨膜结构域（149～171 aa，191～213
aa，233～255 aa，270～292 aa，305～327 aa，342～
364 aa）（图 1），符合 Pth11-like 型 CFEM蛋白的结

构特征。利用 MEGA 6.0软件对 CgCFEM17与其

他 CFEM类蛋白的氨基酸序列进行系统进化树的

构建（图 2），结果显示，CgCFEM17与其他已知功

能的 Pth11-like型 CFEM蛋白聚在一起，与稻瘟

菌 Pth11和杨树的 CgPth11的亲缘关系较近。
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图 1    胶孢炭疽菌 CgCFEM17 结构分析
Fig. 1    The structure analysis of CgCFEM17 of

Colletotrichum gloeosporioides
 

 
 

CgCFEM17 (Colletotrichum gloeosporioides)

KAF 3797122.1 CgPth11 (Colletotrichum gloeosporioides)

Pth11-like

Non Pth11-like

AAD30438.1 PTH11 (Magnaporthe grisea)

XP003721317.1 WISH (Magnaporthe grisea)

XP001558589.2 BCIN 07g03260 (Botrytis cinerea)

KNF02028.1 PstCFEM1 (Puccinia striiformis f. sp. tritici)

XP751283.1 CfmA (Aspergillus fumigatus)

FGSG 02077 FgCFEM1 (Fusarium graminearum)

KAF3354914.1 VdSCP77 (Verticillium dahliae)

CCF32883.1 ChEP113 (Colletotrichum higginsamum)

XP031892272.1 CfEC12 (Colletotrichum fructicola)

图 2    胶孢炭疽菌 CgCFEM17 与其他病原真菌的 CFEM 类蛋白的氨基酸序列的系统发育关系
Fig. 2    Phylogenetic relationship of the amino acid sequence between CgCFEM17 and

CFEM protein of other pathogenic fungi
 

 2.2　CgCFEM17 敲除突变体及互补株的构建　

为了研究 CgCFEM17 的生物学功能，根据同源重

组的原理构建 CgCFEM17 的基因敲除突变菌株

（图 3−A）。利用 PCR技术分别扩增了 CgCFEM17
的上游同源臂（857 bp）、下游同源臂（851 bp）和氯

嘧磺隆抗性基因  （SUR）片段（2 807 bp），用融合

PCR的方式得到带有 CgCFEM17 上游同源臂 -
SUR-CgCFEM17 下游同源臂的重组 DNA片段，

使用 PEG介导法将该重组 DNA片段转入胶孢

炭疽菌野生型的原生质体中，利用氯嘧磺隆筛

选出阳性转化子进行单孢分离，获得纯合株系。

通过 PCR方法在纯合株系的基因组中使用引物

对 CFEM17-JC5F/SUR-JC5R 可检测到上游片段

（图 3−C），使用引物对 SUR-JC3F/CFEM17-JC3R

可检测到下游片段（图 3−D），并对上下游片段

进行测序与序列比对，结果表明测序序列与预

测序列一致 ，而使用引物对 CFEM17-F（XbaI）/
CFEM17-R（SmaI）检测不到基因的存在（图 3−E），
表明 CgCFEM17 基因已经成功被敲除，并将该基

因敲除菌株命名为 ΔCgCFEM17。接着构建了由

自身启动子驱动的 CgCFEM17 的回补表达载体

（图 3−B），将其转化到敲除突变体 ΔCgCFEM17 后

获得抗性转化子进行回补。对抗性转化子的

PCR检测结果显示，与野生型相似，在回补菌株中

可扩增到与 CgCFEM17 基因大小一致的片段，进

行测序与序列比对分析发现测序序列与预测序列

一致，而在 ΔCgCFEM17 中则扩增不到（图 3−E），
表明 ΔCgCFEM17 的回补菌株构建成功，将其命
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名为 ΔCgCFEM17-C。

 2.3　CgCFEM17 对胶孢炭疽菌致病力的影响

为了探究 CgCFEM17 对胶孢炭疽菌致病力的影

响，利用 WT、ΔCgCFEM17、ΔCgCFEM17-C 的分

生孢子悬浮液分别接种在离体的橡胶树叶片上，

3 d后观察到 WT、ΔCgCFEM17、ΔCgCFEM17-C
在橡胶树叶片上都能够引起典型的病斑（图 4−A），

对病斑直径进行测量和统计分析的结果显示，

ΔCgCFEM17 引起的病斑直径显著小于 WT和

ΔCgCFEM17-C 引起的病斑直径（图 4−B），结果表

明 CgCFEM17 的缺失导致胶孢炭疽菌对橡胶叶片

的致病能力降低，说明 CgCFEM17 参与调节胶孢

炭疽菌对橡胶树的致病力。

 2.4　CgCFEM17对胶孢炭疽菌菌落生长及产孢

能力的影响　为了探究 CgCFEM17 是否影响胶孢

炭疽菌菌落的生长情况，将 WT、ΔCgCFEM17 和

ΔCgCFEM17-C 分别接种于 PDA培养基上，5 d后

观 察 到 WT、 ΔCgCFEM17 和 ΔCgCFEM17-C 的

菌落形态没有明显差异（图 5−A）。菌落生长直

径的统计分析结果显示 ，WT、ΔCgCFEM17 和

ΔCgCFEM17-C 的菌落直径无显著差异（图 5−B）。

孢子产量的分析结果显示，WT、ΔCgCFEM17 和

ΔCgCFEM17-C 之 间 的 孢 子 产 量 无 明 显 差 异

（图 5−C）。以上结果表明 CgCFEM17 不参与调控

胶孢炭疽菌的菌落生长和产孢能力。

 2.5　CgCFEM17 对胶孢炭疽菌分生孢子萌发的

影响　为了探究 CgCFEM17 是否影响了胶孢炭疽

菌分生孢子的萌发 ，本研究团队分析了 WT、
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图 3    CgCFEM17 敲除突变体的构建与分子鉴定
Fig. 3    Construction and molecular characterization of CgCFEM17 knockout mutant strain
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图 4    CgCFEM17 对橡胶树叶片的致病性分析
Fig. 4    Pathogenicity analysis of CgCFEM17 on rubber

tree leaves
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ΔCgCFEM17 和∆CgCFEM17-C 的分生孢子的萌

发过程（图 6−A）。结果显示，在孢子萌发诱导 1
和 1.5 h时，ΔCgCFEM17 的分生孢子萌发率显著

低于 WT和∆CgCFEM17-C（图 6−B）；当萌发诱导

2 h时，尽管 ΔCgCFEM17 的芽管长度显著小于

WT和 ∆CgCFEM17-C（图 6−A）， 但 ΔCgCFEM17
的分生孢子萌发率与 WT和∆CgCFEM17-C 没有

明显差异（图 6−B）。以上结果表明，CgCFEM17
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图 5    ∆CgCFEM17 的菌落生长及产孢能力分析
Fig. 5    Colony growth and conidia production analysis of ∆CgCFEM17
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图 6    ∆CgCFEM17 的孢子萌发能力分析
Fig. 6    The nutritional germination analysis of ∆CgCFEM17
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的缺失导致胶孢炭疽菌分生孢子的萌发迟缓，

CgCFEM17 参与胶孢炭疽菌的萌发进程。

 2.6　CgCFEM17 对胶孢炭疽菌侵染结构形成的

影响　为了进一步探究 CgCFEM17 是否影响胶孢

炭疽菌侵染结构的形成，观察并分析分生孢子在

疏水表面上附着胞的形成过程和对洋葱表皮的侵

染过程，结果表明，在疏水表面上WT、ΔCgCFEM17

和 ΔCgCFEM17-C 的附着胞形态（图 7−A）及形成

率均没有明显差异（图 7−B）。洋葱表皮接种实验

结果显示，在侵染过程中 ΔCgCFEM17 的分生孢

子能正常形成附着胞及入侵菌丝（图 7−C），但早期

入侵菌丝的形成率低于 WT和 ΔCgCFEM17-C
（图 7−D）。以上结果表明，CgCFEM17 不影响附

着胞的形成，但延缓了入侵结构的形成。
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图 7    ∆CgCFEM17 的附着胞形成率分析和对洋葱表皮的入侵分析
Fig. 7    Analysis of appressorium formation rate of ∆CgCFEM17 and invasion onion epidermis

 

 3　讨　论

CFEM蛋白是真菌特有的一类蛋白，一般都含

有 1个信号肽、1个或多个 CFEM结构域，有的还

含有 GPI锚定位点或跨膜结构域 [29]，其中含有

跨膜结构域的 CFEM蛋白被定义为 Pth11-like

类 CFEM蛋白 [11, 14]。在本研究中，从橡胶树胶孢

炭疽菌中扩增到 1个编码区长度为 1  341bp的

CgCFEM17 基因，编码的蛋白除了含有 N端信号
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肽和 1个保守的 CFEM结构域外，还包含 6个跨

膜结构域，符合 Pth11-like类 CFEM蛋白的结构特

征。系统进化树分析结果显示，CgCFEM17与稻

瘟 菌 的 Pth11、WISH和 灰 霉 菌 的 CFEM-Bcin
07g03260等蛋白聚在一起，这些蛋白都属于已知

功能的 Pth11-like型 CFEM蛋白[9, 14 − 15]，结果说明

CgCFEM17属于胶孢炭疽菌的 1个 Pth11-like型

CFEM蛋白。

在植物病原真菌中，Pth11-like型 CFEM蛋白

参与调控病原真菌的生长和侵染结构的发育。在

稻瘟菌中，Pth11的缺失导致附着胞形成率显著降

低，但附着胞的形态没有发生变化，说明 Pth11参

与调控附着胞的分化而不是形态建成[14]。进一步

的研究结果证明其中的 CFEM 结构域是附着胞正

常发育和致病性所必需[11]，而另一个 Pth11-like型

CFEM蛋白 WISH除了影响附着胞形态发生外还

影响细胞壁的完整性。在灰霉菌中，Pth11-like型

CFEM蛋白 BCIN 07g03260则影响病菌分生孢子

萌发率和芽管伸长[15]。在杨树炭疽病菌中，Pth11
同源蛋白 CgPth11参与附着胞形成的调控，但并

不是病菌致病力所必需[26]。本研究结果显示，橡胶

树胶孢炭疽菌 CgCFEM17 的缺失引起胶孢炭疽菌对

橡胶树致病力降低，进一步研究发现 CgCFEM17
的缺失延缓了孢子萌发和入侵结构的形成，但对

于病菌的菌落生长速率和产孢能力，以及附着胞

的形成与形态发生没有影响，暗示 CgCFEM17
通过调控分生孢子萌发时间进而影响侵染结构形

成时间来影响胶孢炭疽菌对橡胶树的致病力。以

上研究结果说明不同植物病原真菌的 Pth11-
like型 CFEM蛋白的功能各不相同，通过不同的作

用方式和途径在病菌的致病过程中发挥作用。

Pth11-like类 CFEM蛋白大多数是丝状子囊

菌 特 有 的 G蛋 白 偶 联 受 体 （G  protein-coupled
receptors, GPCRs），含有典型的 7个跨膜结构域，

在对外界信号识别中扮演重要的角色。分生孢子

萌发和附着胞形成是病原菌成功入侵寄主的关

键，受营养条件和疏水表面的调节 [30]。稻瘟菌中

的研究发现，可溶性植物角质单体和疏水表面是

附着胞形成所必需 [31]。作为典型的 GPCR，Pth11
被认为是环磷酸腺苷（cAMP）途径上游的一个表

面传感器，该基因的缺失导致病菌在角质素单体

和疏水表面条件下的附着胞形成受损[14]。稻瘟菌

的另外一个 GPCR蛋白 WISH也参与了寄主表面

信号识别，能够感知多种细胞外信号，调控附着胞

的分化 [32]。本研究中，CgCFEM17 基因缺失突变

体的分生孢子萌发和侵染结构形成与野生型菌株

相比均表现出延迟发生，但附着胞的形成在疏水

表面上不受影响，这种表现是否与植物表面的信

号识别有关，还需要进一步的研究。
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Functional analysis of the Pth11-like CFEM protein CgCFEM17 in
Colletotrichum gloeosporioides from rubber tree

HE Erxiu1,2#,   LUO Hongli1,2*
（1. School of Tropical Agriculture and Forestry, Hainan University, Danzhou, Hainan 571737; 2. Sanya Nanfan Research Institute,

Hainan University, Sanya, Hainan 572025, China）

Abstract： Colletotrichum  gloeosporioides  is  the  main  pathogen  causing  anthracnose  of  rubber  tree  (Hevea
brasiliensis).  The common in fungal extracellular membrane (CFEM) domain is a unique motif of fungi,  and
the  proteins  containing  CFEM and  transmembrane  domains  are  defined  as  Pth11-like  CFEM protein,  which
plays important roles in regulating the development and pathogenicity of pathogenic fungi. In order to study the
pathogenesis  of  C.  gloeosporiorides,  a  gene  encoding  Pth11-like  CFEM  protein  was  screened  from  the
transcriptome of C. gloeospriorides and named as CgCFEM17. The encoding region of the gene CgCFEM17 is
1341bp  in  length  and  encodes  a  peptide  with  446  amino  acids.  Bioinformatics  analysis  showed  that  the  N-
terminus of CgCFEM17 has a signal peptide with 26 amino acids and a conserved CFEM domain, and the C-
terminus  contained  six  transmembrane  domains.  The  knockout  mutant  strain  (∆CgCFEM17)  and
complementary  strain  (∆CgCFEM17-C)  of  the  gene CgCFEM17 were  constructed  to  analyze  the  function  of
CgCFEM17.  The results  showed that  the  conidium germination and invasion structure  of ∆CgCFEM17 were
delayed  compared  with  the  wild  type  and  complementary  strain,  but  the  colony  growth  rate,  conidiation,
appressorium  formation  rate,  and  morphogenesis  were  not  changed.  These  results  indicated  that  the  gene
CgCFEM17 could affect the pathogenicity of C. gloeosporioides on rubber tree by regulating the germination
process  of  conidia  and  delaying  the  formation  of  infection  structure,  which  lays  a  theoretical  foundation  for
exploring  of  the  pathogenic  mechanism of C.  gloeosporioides  and  establishing  of  a  new control  strategy  for
anthracnose of rubber trees.
Keywords：rubber tree；Colletotrichum gloeosporioides；CgCFEM17；functional analysis
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