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主编点评  

灰葡萄孢产孢新基因的功能分析 
金城 

(《微生物学通报》编委会  北京  100101) 

灰葡萄孢是一种重要的植物病原真菌, 其寄主范围广泛, 能危害世界上 230 多种双子叶植物, 常给农

业生产造成重大的经济损失[1−3]。由灰葡萄孢引起的灰霉病是目前我国温室蔬菜生产中最主要的病害之一, 

一般造成全年减产 20%−25%, 严重时达到 40%以上[4]。因此, 研究该病菌的致病机理对该病防治具有重要

意义, 并且随着灰葡萄孢基因组测序的完成, 灰葡萄孢已成为发育生物学、分子植物病理学研究的模式生

物之一。 

目前对于灰葡萄孢的研究主要集中于其生长、发育及致病性的机制上。迄今为止, 已经研究了涉及病

菌生长、分生孢子的萌发及次生代谢产物的产生等方面的相关基因 30 多个。尽管灰葡萄孢的分生孢子在

病害循环和流行过程中起着关键作用[5], 但目前对位于信号转导途径下游直接影响分生孢子产生的功能基

因尚缺乏了解。本期介绍了王璇、董金皋等发表的论文“灰葡萄孢分生孢子产生相关基因的克隆及功能分

析”[6], 作者从灰葡萄孢 ATMT 突变体库中筛选到一株不能产生分生孢子的突变株, 克隆到一个与灰葡萄孢

分生孢子产生相关的新基因 BC1G_12707.1, 首次发现该基因在灰葡萄孢分生孢子产生、菌核形成及致病力

等方面的功能, 为进一步研究灰葡萄孢分生孢子产生机理及灰葡萄孢侵染和致病机理奠定了基础。 

作者通过 BC1G_12707.1 基因的 T-DNA 插入突变体的表型分析, 确定该基因的功能, 但要进一步明确

该基因在分生孢子产生、菌核形成及致病力等方面发挥作用的机制, 还需要深入分析 BC1G_12707.1 基因

突变所影响的信号途径。 
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