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Abstract:【Objective】In order to elucidate the functions of phenol 2-monooxygenase(RsPhm)gene in melanization of 

Rhizoctonia solani Kühn AG-1ⅠA, the causal agent of rice sheath blight,【Method】the gene was cloned by routine PCR 

and RT-PCR techniques, and the bioinformatics analysis of this gene was conducted; furthermore, the relative expression 

level under catechol stress was determined by using fluorescence quantitative real-time PCR (qRT-PCR) technique. 

【Result】Bioinformatics analysis showed that the full-length DNA and cDNA sequences of RsPhm gene were 2 628 bp 

and 1 983 bp, respectively, which encode 660 amino acids. The phylogenetic tree analysis showed that RsPhm gene had a 

close relationship in different anastomosis groups (AGs) of R. solani, and a certain evolutionary conservation among 

different fungal species. Results of qRT-PCR indicated that the exposure to exogenous catechol could improve the 

expression level of RsPhm gene, and which peaked at 12.5 µg/mL of catechol, with a significant increase of 35.7 times, 

19.1 times and 28.4 times up-regulated at 25 µg/mL and 50 g/mL, respectively, but only 2.1 times up-regulated at 100 

g/mL.【Conclusion】The full-length sequence of RsPhm gene was obtained, its basic biological information was 

understood, and its expression pattern under catechol stress was clarified. These findings will lay a basis for the scientific 

and systematic elucidation of regulatory mechanism of melanin formation by RsPhm gene of R. solani AG-1ⅠA. 
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摘 要：【目的】为了阐明苯酚 2-单加氧酶基因(RsPhm)在水稻纹枯病菌(Rhizoctonia solani AG-1ⅠA)黑化中的功

能,【方法】采用常规 PCR 和 RT-PCR 技术对该基因进行克隆和生物信息学分析，通过荧光定量 PCR(qRT-PCR)

技术检测在儿茶酚胁迫下该基因的相对表达量。【结果】生物信息学分析结果表明， RsPhm 基因的 DNA 和 cDNA

全长序列分别为2 628 bp和1 983 bp，编码660个氨基酸。系统进化树分析显示，RsPhm基因在立枯丝核菌(R. solani)

不同融合群中具有较近的亲缘关系，在不同真菌之间在进化上具有一定保守性。通过 qRT-PCR 技术分析了在不

同浓度儿茶酚胁迫下水稻纹枯病菌 RsPhm 基因的转录表达情况。外源儿茶酚能提高 RsPhm 基因的表达量，在 12.5 

µg/mL 浓度下表达量最高，极显著上调 35.7 倍，在 25 µg/mL 和 50 µg/mL 浓度下表达量分别上调 19.1 倍和 28.4

倍，但在 100 µg/mL 浓度下表达量仅上调 2.1 倍。【结论】获得了 RsPhm 基因全长序列，了解了其基本生物学信

息，明确了其在儿茶酚胁迫下的表达模式。研究结果为科学、系统地阐明水稻纹枯病菌 RsPhm 基因调控黑色素形

成机制奠定了理论基础。 
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由立枯丝核菌(Rhizoctonia solani Kühn) AG-1 

ⅠA 融合亚群引起的水稻纹枯病是世界范围内分布

最为广泛的水稻三大真菌病害之一。立枯丝核菌(R. 

solani)是一种经济上非常重要的土传性病原真菌，

其分布范围广泛，寄主类型多种多样，除为害水稻

外，还可为害马铃薯、玉米、小麦、大豆和甘蓝等
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260 多种植物[1-4]。 

加氧酶指能催化氧分子加入到有机物质中的

酶，是芳香化合物降解过程中的重要酶类，它广泛

存在于各种生命活动的新陈代谢过程中。加氧酶按

照催化氧原子的个数可以划分为两类：将两个氧原

子都催化反应进入底物的双加氧酶和只催化一个

氧原子进入底物的单加氧酶[5]。苯酚 2-单加氧酶

(phenol 2-monooxygenase，Phm)是一种单加氧的氧

化还原酶，能催化苯酚、NADPH 和 H
+在有氧条件

生产儿茶酚、NADP
+和水[6]。微生物对芳香族化合

物的降解可以分为苯环的激活以及对被激活苯环

的开环两个过程，加氧酶参与芳香族化合物、多环

芳烃、农药等多个种类的污染物(如六六六、甲苯、

二甲苯、萘和蒽等)的降解代谢途径[6-8]。苯酚 2-单

加氧酶是苯酚降解中的关键芳环加氧酶。首先，通

过苯酚羟基化作用下生成儿茶酚；然后儿茶酚在

C12O 和 C23O 作用下分别通过邻位开环和间位开环

形式被进一步降解[9]。 

黑色素是植物病原真菌的主要毒力因子和抗

逆因子。许多植物病原真菌的菌丝、分生孢子和菌

核都能产生黑色素，从而以多种方式增强真菌的毒

力和抗逆性[10-11]。大多数致病真菌可通过内源性前

体 物 质 代 谢 合 成 黑 色 素 ， 但 新 生 隐 球 菌

(Cryptococcus neoformans)需要添加外源性左旋多

巴(L-DOPA)才能形成黑色素[12]。儿茶酚是合成黑色

素的前体物质，已经在玉蜀黍黑粉菌 (Ustilago 

maydis)的厚垣孢子内发现[13]。本实验室在前期研究

中发现在培养基中添加儿茶酚有利于促进水稻纹

枯病菌黑色素的生物合成和积累，从而加快细胞壁

的黑化和增厚[14]。目前，尚未见到关于水稻纹枯病

菌苯酚 2-单加氧酶(RsPhm)基因的研究报道。本研

究通过对 RsPhm 基因的克隆及其在儿茶酚诱导下

的表达分析，为深入研究 RsPhm 基因调控水稻纹枯

病菌黑色素形成机制奠定理论基础。 

1  材料与方法 

1.1  供试菌株和培养基配制 

水稻纹枯病菌(R. solani AG-1ⅠA) GD-118 菌

株是本实验室分离和保存的强致病力菌株[15]。 

马铃薯葡萄糖琼脂培养基(potato dextrose agar，

PDA)：马铃薯 200.0 g，葡萄糖 20.0 g，琼脂粉 18.0 

g，双蒸水 1 000.0 mL。马铃薯葡萄糖液体培养基

(potato dextrose broth，PDB)：马铃薯 200.0 g，葡萄

糖 20.0 g，双蒸水 1 000.0 mL。 

LBA 固体培养基(luria-bertani agar，LBA)：胰

蛋白胨 10.0 g，酵母提取物 5.0 g，NaCl 10.0 g，调

pH 至 7.4，琼脂粉 15.0 g，双蒸水 1 000.0 mL。LBB

液体培养基(luria-bertani broth，LBB)：胰蛋白胨 10.0 

g，酵母提取物 5.0 g，NaCl 10.0 g，调 pH 值至 7.4，

双蒸水 1 000.0 mL。 

1.2  主要试剂 

真菌 DNA 提取试剂盒、RNA 提取试剂盒、克

隆载体 pEAST-T1、Tran1-T1 感受态细胞、RT-PCR

试剂盒、普通 Taq 酶和高保真 Taq 酶均购自北京全

式金生物技术有限公司。儿茶酚、氨苄青霉素钠、

IPTG 和 X-Gal 购自 Sigma 公司。引物(表 1)合成和

测序由生工生物工程(上海)股份有限公司完成。 

1.3  菌丝体培养与收集 

水稻纹枯病菌GD-118菌株在PDA平板上培养

2 d 后，用内径 5.0 mm 的打孔器在菌落边沿打取菌

丝块，在每个装有 150 mL PDB 培养液（分别含 0，

12.5，25，50，100 μg/mL 儿茶酚）的三角瓶中接

入 10 块菌丝块，28℃恒温下摇床振荡培养 3 d 后，

用无菌滤纸过滤收集菌丝体，无菌水将菌丝体洗涤

2~3 次，菌丝体用多层灭菌滤纸吸干表面水分后，

放入―20℃冰箱中保存备用。 

1.4  DNA 和 RNA 的提取 

水稻纹枯病菌 GD-118 DNA 和 RNA 的提取按

照真菌DNA提取试剂盒和RNA提取试剂盒的说明

书进行。在采用琼脂糖凝胶电泳检测其完整性、紫

外分光光度测定其纯度和含量，提纯后的 DNA 和

RNA 样品分别保存于―20℃冰箱和―80℃超低温

冰箱中，备用。 

1.5  RsPhm 基因 DNA 和 cDNA 克隆 

根据水稻纹枯病菌基因组和转录组数据库[16]，

用 Vector NTI 软件设计一对水稻纹枯病菌 RsPhm

基因特异性引物，引物序列为 DF01905 和

DR01905(表 1)。以总 RNA 为模板，利用 RT-PCR

表 1  本研究使用的引物序列 

Table 1. Sequences of oligonucleotide primers used in this 

study. 

引物 

Primer 

序列 

Sequence(5′-3′) 

DF01905 ATGCCCGCTGTTGAATCTAA 

DR01905 TCACGCGGAAGCCATAAACC 

F01905 CCTGATATCCGAAACCGTACC 

R01905 TCATCTTGCTCCTGTCCATTC 

GAPDHF TACTCCGCAATGCTATCG 

GAPDHR TACTCGGTCCCAGTGGT 
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试剂盒进行 RT-PCR 扩增得到 cDNA。以基因组

DNA 和 cDNA 为模板，分别采用北京全式金生物

技术有限公司的普通 Taq 酶和高保真 Taq 酶进行

PCR 扩增，扩增体系如下：PCR 混合液 25 μL，10 

μmol/L DF01905 和 DR01905 引物各 1 μL，模板 1 

μL，普通 Taq 酶或高保真 Taq 酶 1 μL，再加双蒸水

22 μL。PCR 程序如下：94℃下预变性 3 min；94℃

下变性 30 s，55℃下退火 30 s，72℃下延伸 3 min，

35 个循环后 72℃下延伸 10 min。PCR 产物保存于

4℃冰箱。PCR 产物经回收、连接，化学法转入到

Tran1-T1 感受态细胞，经过蓝白斑筛选及菌液 PCR

电泳鉴定，筛选阳性克隆。取 5 µL PCR 产物在 1%

琼脂糖凝胶上进行电泳，加入 1 µL 6×上样缓冲液，

在 5~8 V/cm 电压条件下电泳 30 min，于凝胶成像

系统下观察分析并拍照留存。阳性克隆的测序由生

工生物工程(上海)股份有限公司完成。测序结果利

用 Conting Express 软件进行拼接，并利用 NCBI 在

线工具对水稻纹枯病菌 RsPhm 基因进行序列基本

结构和特征分析。 

1.6  RsPhm 基因生物信息学分析  

通过在线程序和软件对水稻纹枯病菌 RsPhm

基因所编码的蛋白质氨基酸序列进行生物信息学

预测和分析，预测和分析参数有 RsPhm 蛋白质理化

性质、信号肽、跨膜结构、二级结构、三维结构和

系统进化树分析，具体分析软件如下： 

1)蛋白质理化性质预测

http://web.expasy.org/protparam/；  

2)信号肽的预测 

http://www.cbs.dtu.dk/services/SignalP/； 

3)跨膜结构预测与分析 

http://www.ch.embnet.org/software/TMPRED_fo

rm.html； 

4)蛋白质二级结构预测

http://imtech.res.in/raghava/apssp/； 

5)蛋白质三维结构的预测 

https://swissmodel.expasy.org/interactive； 

6)系统进化树分析 

采用 MEGA 4 对水稻纹枯病菌 RsPhm 蛋白质

与其他真菌 RsPhm 蛋白质的进化关系进行分析。 

1.7  RsPhm 基因定量表达分析 

以水稻纹枯病菌甘油醛 3-磷酸(GAPDH)基因

作为内参基因，检测水稻纹枯病菌在不同浓度儿茶

酚处理下 RsPhm 基因在转录水平上的相对表达量。

RNA 样品用 DNaseⅠ进行预处理后，用反转录试剂

盒合成单链 cDNA 作为模板。基于已克隆的水稻纹

枯病菌 RsPhm 基因的 cDNA 序列，设计的一对引

物为 F01905 和 R01905；以 GAPDH 基因为内参，

引物为 GAPDH 和 GAPDHR(表 1)。qRT-PCR 体系

如下：SYBR Green PCR Master Mix 为 10 μL、10 

μmol/L F01905 和 R01905 引物各 1 μL、不同样本的

cDNA（稀释 5 倍）为 2.0 μL，再加双蒸水 6 μL，

包括不加 cDNA 模板为阴性对照。在 Bio-Rad CFX

仪器上进行实时定量(qRT)PCR，反应程序如下：预

变性 95℃ 2 min；95℃变性 15 s；60℃退火 15 s，

72℃延伸 30 s，40 个循环收集荧光。内参基因

qRT-PCR 体系，除引物不同外，其余参数同 RsPhm

基因。数据收集和分析采用 Bio-Rad CFX Manager 

Sofware 2.0 进行分析，每个样品 3 次重复。 

2  结果与分析 

2.1  RsPhm 基因核苷酸和氨基酸序列分析 

将 PCR 产物纯化回收、连接转化、测序，对测

序结果进行拼接并去掉载体序列，得到 DNA 和

cDNA 全长序列分别为 2 628 bp 和 1 983 bp，与琼

脂糖凝胶电泳结果一致（图 1）。用 DNAStar 软件

分析筛选获得的 RsPhm 基因 cDNA 序列及其推导

的氨基酸序列，以 ATG 为起始密码子，TAA 为终

止密码子，共编码 660 个氨基酸（图 2）。经生物

信息学分析，RsPhm 基因编码蛋白质分子式为

C3226H5056N908O970S23；相对分子质量为 72 818.51 ku，

理论等电点为 5.94，含碱性氨基酸 74 个，酸性氨

基酸 83 个，疏水性氨基酸 230 个，极性氨基酸 149

个，属于酸性亲水性蛋白。RsPhm 蛋白不含信号肽，

预测其为非分泌蛋白。RsPhm 蛋白存在 5 个跨膜螺

旋结构域，由 3 个内到外和 2 个外到内的双向跨膜 

M―250 bp DNA标记; 1―以DNA为模板的RsPhm基因PCR产物; 

2―以 cDNA 为模板的 RsPhm 基因 PCR 产物。 

M, 250 bp DNA marker; 1, The PCR product of RsPhm using DNA as 

template; 2, The PCR product of RsPhm using cDNA as template. 

图 1  水稻纹枯病菌 RsPhm 基因的 PCR 产物 

Fig. 1. PCR products of RsPhm gene in Rhizoctonia solani. 
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RsPhm 为本研究结果，R. solani AG-1ⅠA、R. solani AG-1ⅠB、R. solani AG 22ⅢB、R. solani AG-3、R. solani AG-1ⅠB 和 R. solani 123E 的

NCBI GenBank 注册号分别为 ELU44059.1、CEL56393.1、CUA74266.1、EUC54794.1、CCO31161.1 和 KEP48781.1。 

RsPhm is the result of this study, the NCBI GenBank accession numbers of R. solani AG-1ⅠA, R. solani AG-1ⅠB, R. solani AG 22ⅢB, R. solani 

AG-3, R. solani AG-1ⅠB and R. solani 123E are ELU44059.1, CEL56393.1, CUA74266.1, EUC54794.1, CCO31161.1 and KEP48781.1, 

respectively. 

图 2  立枯丝核菌不同融合群 RsPhm 蛋白氨基酸序列的比较 

Fig. 2. Comparison of amino acid sequences of RsPhm proteins in different anastomosis groups of Rhizoctonia solani. 
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区域组成，属于跨膜蛋白。利用 SWISS-MODEL 网

站对 RsPhm 基因编码的蛋白质进行三维结构预测，

发现 RsPhm 蛋白的三维结构主要由 α-螺旋、β-折叠

和不规则卷曲组成，并呈较均匀分布(图 3)。 

2.2  RsPhm 蛋白氨基酸序列系统进化树分析 

通过 NCBI 网站分析工具，对立枯丝核菌与其

他近缘真菌之间的 RsPhm 蛋白氨基酸序列同源性

进行比较。结果显示，本研究的水稻纹枯病菌(R. 

solani AG-1ⅠA)与立枯丝核菌(R. solani)其他融合

群或亚群的氨基酸同源性最高，均达到 91%以上；

其 中 与 同 一 融 合 亚 群 (R. solani AG-1 Ⅰ A, 

ELU44059.1)另一个菌株的同源性达 94 %，与其他

菌株或融合群的(123E、AG-1ⅠB、AG22ⅢB 和

AG-3)的同源性分别为 93%、93%、91%和 91%。

而与离心射脉革菌(Phlebia centrifuga)、多叶奇果菌

(Grifola frondosa)、白腐菌(Trametes pubescens)、白

环 菇 (Leucoagaricus sp. SymC. cos) 、 真 姬 菇

(Hypsizygus marmoreus)的氨基酸同源性分别为

54%～59%、57%、55%，56%和 54%，同源性较低。 

为比较立枯丝核菌 RsPhm 蛋白氨基酸序列与

其他近缘真菌 RsPhm 蛋白氨基酸序列的亲缘关系，

本研究从 GeneBank 中查询得到立枯丝核菌不同融

合群菌株与离心射脉革菌、多叶奇果菌、白腐菌、

白环菇和真姬菇的 RsPhm 蛋白氨基酸序列，与本研

究克隆出来的 RsPhm 蛋白氨基酸序列进行比对，随

后利用 MEGA 4 软件 N-J 法构建系统进化树，

Bootstrap 自举值取 1 000 次，显示不同种属真菌的

进化及亲缘关系(图 4)。系统进化树分析结果表明本

研究克隆的 RsPhm 蛋白氨基酸序列和水稻纹枯病

菌 AG-1ⅠA 其他菌株 RsPhm 蛋白氨基酸的序列同

源性最高，同属担子菌门(Basidiomycota)，同时立

枯丝核菌不同的融合群菌株独立进化为一支，表现

出的亲缘关系较其他真菌门的真菌更近，而与亲缘

关系较远的其他真菌同源性则较低，与分类学地位

及传统形态学分类结果一致，因而推测不同真菌种

类的 RsPhm 基因在进化上具有一定的保守性。 

2.2  儿茶酚诱导下 RsPhm 基因相对定量表达分析 

对水稻纹枯病菌 RsPhm 基因在不同浓度儿茶

酚诱导下的转录表达情况进行了 qRT-PCR 分析，

结果表明，在 12.5~100 µg/mL 浓度范围内的儿茶酚

普遍能诱导 RsPhm 基因上调表达。与对照相比，在

12.5 µg/mL 儿茶酚诱导下表达量相对最高，极显著

上调 35.7 倍；在 25 µg/mL 和 50 µg/mL 儿茶酚处理

下上调表达量分别为 19.1 倍和 28.4 倍；但在 100 

µg/mL 儿茶酚处理下上调表达量仅 2.1 倍。究其原

因，可能是高浓度儿茶酚抑制水稻纹枯病菌生长，

进而负调控 RsPhm 基因的表达(图 5)。儿茶酚是水

稻纹枯病菌黑色素形成的前体合成物质，推测

图 3  水稻纹枯病菌 RsPhm 蛋白三维结构预测 

Fig. 3. Three-dimensional structure prediction of RsPhm 

protein in Rhizoctonia solani AG-1 IA. 

图 4  立枯丝核菌与其他近缘真菌的 RsPhm 蛋白氨基酸序列的系统进化树 

Fig. 4. Phylogenetic tree of amino acid sequences of RsPhm proteins from Rhizoctonia solani and other related fungi. 
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RsPhm 基因表达水平与黑色素形成关系密切。 

3  讨论 

大多数的微生物都具有多个单加氧酶和双加

氧酶。苯酚 2-单加氧酶属于加氧酶家族，它是电子

传递链上最关键的蛋白，通常含有黄素腺嘌呤二核

苷酸(FAD)和铁硫簇[2Fe-2S]，通过辅基负责将电子

从 NAD(P)H 传递给羟化酶的双铁中心。本研究中

RsPhm 蛋白具有 FAD 结构域，跟其他立枯丝核菌

的二级结构大致相同(图 2)。在己烷、乙醚和抗坏血

酸 的 存 在 下 ， 能 提 高 嗜 麦 芽 窄 食 单 胞 菌

(Stenotrophomonas maltophilia) KB2 菌株的苯酚 2-

单加氧酶的酶活 [17]。嗜酸硫化芽孢杆菌(Bacillus 

acidophilus)可以将苯酚羟化成低毒的中间物质，因

此在降解污染物苯酚中发挥着重要的作用[18]。恶臭

假单胞菌菌株 DLL-E4(Pseudomonas putida DLL-E4) 

的偏三苯酚 1, 2-双加氧酶基因(pnpC) 能够对硝基

苯酚和对苯二酚进行降解，而敲除菌株 DLL-ΔpnpC

仍然具有利用硝基苯酚和对苯二酚的能力，表明恶

臭假单胞菌 DLL-E4 中除 pnpC 参与 PNP 降解代谢

过程外，还存在另一个双加氧酶能够代谢 PNP，进

而部分恢复了敲除的 pnpC 的功能[19]。恶臭假单胞

菌 PaW85(P. putida PaW85)的 pheBA 包含儿茶酚

1,2-双加氧酶(pheB)和苯酚 2-单加氧酶(pheA)参与

苯酚的降解途径[20]。恶臭假单胞菌(P. Putida)和假

单胞菌(P. Aerugino)都含有儿茶酚 1,2-双加氧酶基

因和邻苯二酚 2,3-双加氧酶基因，能通过多元苯酚

羟化酶和邻位裂解途径降解长链烷基酚[21]。由此可

见，单加氧酶和双加氧酶对微生物代谢有机污染物

具有重要作用。水稻纹枯病菌 RsPhm 基因在儿茶酚

诱导下的表达模式结果表明，随着儿茶酚浓度升高，

RsPhm 基因表达水平提高，同时儿茶酚是 RsPhm

酶催化的底物，说明 RsPhm 基因起到降解儿茶酚的

作用。实验室前期发现儿茶酚和硫脲等抗氧化剂显

著减少了菌核质量和数量[22]。儿茶酚作为菌丝和菌

核黑色素形成的前体合成物质，促进黑色素的合成，

从而使细胞壁和细胞膜黑化和加厚[14]。这些结果说

明 RsPhm 基因在水稻纹枯病菌菌核发育和黑色素

形成中起到重要作用。 

黑色素的合成和形成过程十分复杂。近年对生

物体内黑色素合成途径的研究明确了黑色素起源

于 4 种不同的中间产物：γ-谷氨酰胺酰-3，4-对苯

二酚(γ-glutaminyl-3, 4-dihydroxybenzene, GDBH)、

多巴(DOPA)、1，8-二羟基萘(DHN)和儿茶酚[23]。

核盘菌(Sclerotinia sclerotiorum)能够不断产生 DHN

黑色素，当共同培养核盘菌与白腐菌(Phanerochaete 

chrysosporium)时，白腐菌释放的黑色素降解酶能使

核盘菌的黑色素层降解，从而使失去保护层的核盘

菌遭受其他溶菌酶的降解，原因是核盘菌黑色素层

的存在能帮助其抵御 β-葡聚糖酶和几丁质酶的降

解[24]。白腐菌产生木质素降解酶，通过过氧化酶代

谢途径可降解黑酵母(Aureobasidium pullulans)黑色

素[25]。人类致病真菌新生隐球菌(C. neoforms)合成

黑色素与毒力密切相关，可以控制黑色素的合成从

而降低致病力[26, 27]。立枯丝核菌不同融合群菌丝细

胞壁黑色素含量与微生物裂解的敏感性或抗性之

间存在相关性，同时也跟致病力密切相关[28, 29]。 

本研究结果表明，添加外源儿茶酚可以提高

RsPhm 基因的表达量，说明水稻纹枯病菌在儿茶酚

胁迫下被诱导表达，但不同的儿茶酚浓度诱导表达

量上调倍数不同。因此，水稻纹枯病菌苯酚 2-单加

氧酶基因表达水平与黑色素形成和菌核发育关系

密切。对 RsPhm 蛋白氨基酸序列的系统进化树分析

表明，立枯丝核菌不同的融合群菌株独立进化为一

支，说明不同的融合群的菌株具有较近的亲缘关系，

而与离心射脉革菌、多叶奇果菌、白腐菌、白环菇、

真姬菇的氨基酸同源性较低，亲缘关系的远近和本

身的分类学地位及传统形态学分类结果一致。因此，

不同种属真菌之间 RsPhm 基因在进化上具有一定

表中数据为 3 次重复的平均值±标准误。*和**分别表示相对于对

照在 5%和 1%上差异显著。 

Values are Mean±SE of three replicates. * and **, Significantly 

different at 5% or 1% levels compared to the control, respectively. 

图 5  不同儿茶酚浓度处理下水稻纹枯病菌 RsPhm 基因的

相对表达量 

Fig. 5. Expression level of RsPhm gene in Rhizoctonia 

solani AG-1 IA at different concentrations of catechol. 
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的保守性。该结果为进一步深入研究水稻纹枯病菌

黑色素形成和菌核发育机理奠定了基础。 
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