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2 种根结线虫 Cg-1 及其同源基因的克隆和序列分析
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摘要 采用同源克隆的方法,首次从能克服 Mi-1抗性的象耳豆根结线虫(Meloidogyneenterolobii)中克隆

了Cg-1同源基因,同时克隆了一个爪哇根结线虫无毒种群的Cg-1及其同源基因。基因序列比较结果显示,象
耳豆根结线虫中不存在Cg-1基因,即象耳豆根结线虫中只具有不包含CAATGA片段的Cg-1同源序列,进一

步表明Cg-1可能是一个无毒基因。对Cg-1基因序列分析的结果表明,Cg-1基因可能是通过其第三个开放阅

读框(ORF)编码的多肽或结构性 mRNA或两者共同行使生物学功能。
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  病原微生物与植物的互作是植物病理学研究的

热点问题,而病原物无毒基因与寄主抗病基因的互

作机制是其中的重要内容。与细菌、真菌和卵菌等

病原物一样,植物寄生线虫也会分泌效应蛋白到寄

主植物中引发寄主的效应子触发免疫反应[1],但目

前在植物寄生线虫中鉴定的无毒基因(效应子)还较

少,仅在马铃薯白线虫中确定了1个对应于马铃薯

抗胞囊线虫基因Gpa2的无毒基因Gp-Rbp-1[2]以
及存在于根结线虫中对应番茄抗性基因 Mi-1的

2个候选无毒基因,即南方根结线虫 map-1基因[3]

和爪哇根结线虫Cg-1基因[4]。其中Cg-1基因是

Gleason等[4]通过cDNA-AFLP方法比较爪哇根结

线虫无毒种群VW4及其在温室中分化的毒性种群

VW5的cDNA 序列克隆到的,分化的毒性种群

VW5丢失了这个基因位点;体外浸泡Cg-1基因

dsRNA的无毒种群VW4可获得对 Mi-1抗性番茄

的毒性[4]。随后的研究发现,Cg-1基因存在于根结

线虫转座子家族Tm1成员序列之中,而根结线虫在

Mi-1基因的选择压力下或在自然条件下获得毒性

可能与该转座子的活动有关[5-9]。目前对该基因的

生物学功能研究还未见相关报道。
象耳豆根结线虫 Meloidogyneenterolobii和爪

哇根结线虫Meloidogynejavanica 是我国热带和

亚热带地区2种重要的根结线虫,象耳豆根结线虫

通常能克服 Mi-1抗性基因[6],而爪哇根结线虫则

不能克服 Mi-1,因此,笔者克隆了这2种根结线虫

的Cg-1基因或同家族基因,并分析Cg-1基因的核

酸和编码多肽的序列特征,旨在更深入地探讨其基

因的特性并为实际应用提供理论依据。

1 材料与方法

1.1 供试线虫和主要试剂

象耳豆根结线虫种群 MePYL和爪哇根结线虫

无毒种群 MjGNK为笔者所在实验室分离鉴定并保

存。将2种根结线虫分别在温室25℃条件下接种

于番茄品种夏红1号45d后,置于解剖镜下挑取根

上的卵块,然后用纯水清洗卵块2次,再收集从卵块

中孵化出的侵染前2龄幼虫用于RNA提取。

RNA提取试剂盒购于Qiagen公司;反转录系

统和pMD18-T克隆载体购于TaKaRa公司;高保

真DNA聚合酶KOD-plus购于Toyobo公司;核酸

琼脂糖凝胶回收试剂盒购于Tiangen公司。
1.2 线虫 RNA 的提取和反转录

按照RNA抽提试剂盒(Qiagen公司)使用说明

书分别提2种根结线虫的总RNA。经琼脂糖凝胶

电泳和紫外分光光度计检测后,按照反转录系统说
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明书以Oligo-dT为引物进行反转录获得cDNA,以
此作为PCR扩增的模板。
1.3 引物设计与合成

根 据 GenBank 登 录 的 Cg-1 基 因 序 列

(EU214531.2)设计上游引物a3-1(5′-CATTTTCA
TTGTTCCTTAGGTG-3′)和下游引物a7(5′-GTC
ATTGTCTCGTTTCACTTAT-3′),用于2种根结

线虫Cg-1及其同源基因的扩增,并交由上海英骏

生物技术有限公司进行合成。
1.4 PCR 扩增

以合成的cDNA(1μL)为模板,加入KOD-plus
DNA聚合酶反应缓冲液(10×)5μL,Mg2+2μL,

10mol/L 正 向 和 反 向 引 物 各1μL,2 mmol/L
dNTPs5μL,5 U/μL KOD-plusDNA 聚 合 酶

1μL,加水至50μL,混匀离心后放入PCR仪扩增。

PCR反应循环:94℃变性3min,接着进行35个循

环。循环条件:94℃30s,58℃30s,68℃45s。
循环完毕后,68℃ 保温5min。
1.5 PCR 产物克隆及序列测定

从凝胶上将 PCR 产 物 扩 增 条 带 切 取,利 用

Tiangen公司琼脂糖凝胶回收试剂盒(DP209)回收

纯化后连接到pMD18-T载体,进一步转化到感受

态大肠杆菌DH5α中,经蓝白斑和氨苄筛选,重组质

粒经扩大培养,提取质粒DNA用于检测。测序工

作由广州英骏生物技术有限公司完成。
1.6 序列比对和 Blast 分析

采用 DNAMAN 软件 MultiplesequencesA-
lignment程 序 和 DNAStar软 件 MegAlign程 序

(ClustalW 方法)进行多重核酸和氨基酸序列比

对,在 NCBI网 站 (http://blast.ncbi.nlm.nih.
gov/)进行序列Blast分析。
1.7 mRNA 二级结构预测

利用 RNA 二级结构在线分析软件 CONT-
RAfold(http://contra.stanford.edu/contrafold/

server.html)对mRNA进行二级结构预测。
1.8 肽链结构域和功能位点搜索

利用在线分析软件PROSITE(http://prosite.
expasy.org/)对肽链进行结构域和功能位点搜索。

2 结果与分析

2.1 Cg-1 及其同源基因克隆与序列比对

分别以爪哇根结线虫 MjGNK无毒种群和象耳

豆根结线虫 MePYL种群的cDNA为模板,利用引

物a3-1和a7进行PCR扩增,扩增产物为300~
500bp的混合带(图1)。通过凝胶回收后连接到

pMD18-T载体中,各挑取20个克隆进行测序,分别

有15个和19个克隆被成功测序。

 箭头所示区域为PCR扩增混合产物 MixedPCRproducts

areshownbetweenarrows;M:DNA 分子 质 量 标 准 DNA

molecularweightmarker;1:爪哇根结线虫 MjGNK无毒种

群cDNA产物PCRproductsofM.javanicaavirulentstrain

MjGNKcDNA;2:象耳豆根结线虫MePYL种群cDNA产物

PCRproductsofM.enterolobiistrainMePYLcDNA.

图1 爪哇根结线虫MjGNK无毒种群和象耳豆根结线虫

MePYL种群Cg-1同源基因的扩增

Fig.1 AmplificationofCg-1homologsinM.javanica
avirulentstrainMjGNKandM.enterolobiistrainMePYL

  爪哇根结线虫 MjGNK无毒种群的15个阳性

克隆的片段大小为350~451bp,去除完全一致的

序列,有3个含CAATGA片段的Cg-1序列(图2
实线框内)以及4个不含CAATGA片段的Cg-1同

源序列被克隆到,分别命名为 MjGN-Cg-1、MjGN-
Cg-1a、MjGN-Cg-1b和MjGN-Cg1h-1~4(图2)。
将含CAATGA片段的序列称为Cg-1样序列/基

因,将不含CAATGA片段的序列称为Cg-1同源序

列/基因。3 个 Cg-1 样 序 列 中,MjGN-Cg-1 与

Cg-1基因序列完全一致;MjGN-Cg-1a与Cg-1基

因序列相差1个碱基,即126bp处(图2黑色箭头)
为“C”而非Cg-1基因的“T”;MjGN-Cg-1b除232
bp处(图2灰色箭头)有1个81bp的未知插入序列

外与Cg-1基因序列完全一致。4个Cg-1同源序列

MjGN-Cg1h-1~4与Cg-1基因的相似性为94%~
98%,其中 MjGN-Cg1h-4的3′端缺失了组蛋白发

夹结构保守序列[4](图2虚线框)。象耳豆根结线虫

MePYL种群的19个阳性克隆的片段大小为366~
430bp,去除完全一致的序列,最后共获得8个同源

序列,分别命名为MePY-Cg1h-1~8(图2),与Cg-1
基因的相似性为83%~95%。这8个序列均不包

含CAATGA片段(图2实线框)。
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2.2 Cg-1 及其同源基因 ORF 编码多肽序列分析

比较Cg-1样基因与其同源基因序列,可以发

现其ORF(图2灰色“ATG”起始)及其编码多肽序

列基本一致,象耳豆根结线虫第一个 ORF因缺失

2nt编码1个13aa的多肽,爪哇根结线虫第一个

ORF编码1个3aa的寡肽(图2)。而两者最大的差

  MePY-Cg1h-1~8为象耳豆根结线虫种群 MePYLCg-1同源克隆 MePY-Cg1h-1to8areM.enterolobiistrainMePYLCg-1ho-
mologousclones;MjGN-Cg1h-1~4、MjGN-Cg-1、MjGN-Cg-1a和MjGN-Cg-1b为爪哇根结线虫无毒种群 MjGNKCg-1同源克隆

MjGN-Cg1h-1to4,MjGN-Cg-1,MjGN-Cg-1aandMjGN-Cg-1bareM.javanicaavirulentstrainMjGNKCg-1homologousclones;

VW4-Cg-1为爪哇根结线虫无毒种群 VW4的Cg-1基因序列VW4-Cg-1istheCg-1genesequenceofM.javanicaavirulentstrain

VW4.黑色实线框内为CAATGA片段CAATGAfragmentsarewithintheblacklinebox;灰色虚线框内为3′端组蛋白发夹保守序

列,黑色箭头位置为 MjGN-Cg-1a序列126bp处“C”碱基,灰色箭头位置为 MjGN-Cg-1b序列81bp插入片段位置,深灰色方框内为

各序列前3(或4)个ORF的起始密码子“ATG”,淡灰色标示的为Cg-1样 序列第3个ORF片段,下面字母为其氨基酸序列。Semp-
loopsequencesarewithintheblackdottedlinebox;TheblackarrowindicatesthenucleotideCofMjGN-Cg-1aat126bp,thegrayar-
rowindicatesthepositionof81bpinsertionofMjGN-Cg-1b,theATGthatinitiatethefirst3or4ORFsarehighlightedindarkgray
boxes,thethirdORFfragmentsarehighlightedinlightgray,underwiththeaminoacidssequence.

图2 爪哇根结线虫MjGNK无毒种群和象耳豆根结线虫MePYL种群Cg-1同源克隆与Cg-1基因的核酸序列比对

Fig.2 NucleotidesequencesalignmentofCg-1homologousclonesofM.enterolobiistrainMePYL
andM.javanicaavirulentstrainMjGNKandCg-1
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别在于,Cg-1样基因转录本由于“CAATGA”片段

的插入,因该片段中包含1个起始密码子ATG,导
致其较之同源基因而增加1个ORF(图2淡灰色序

列部分),编码1个含14aa的多肽。因此,笔者对

Cg-1样基因中所增加的这个 ORF所编码的多肽,
即14aa多肽,命名为Cg1-Polyp3,进行进一步序列

分 析。 将 Cg1-Polyp3 序 列 (MNGEVSSTDT-
CLYC)在PROSITE网站进行结构域和功能位点

搜索,发现其存在1个酪蛋白激酶Ⅱ磷酸化功能位

点“SstD”(图3)。

图3 Cg-1基因第三个ORF编码

多肽Cg1-Polyp3的功能位点

Fig.3 FunctionalsiteofthethirdORFof
Cg-1geneencodingpeptideCg1-Polyp3

  将Cg1-Polyp3序列在 NCBI蛋白数据库进行

Blast分析,发现该多肽序列与多种细菌、真菌和植

物的一些功能蛋白有序列相似性(图4-A)。将这些

同源氨基酸片段于PROSITE网站进行功能位点搜

索,发现其中许多序列同样存在酪蛋白激酶Ⅱ磷酸

化位点“SXYD”(X和Y代表任意氨基酸)(图4-A
虚线框)。

此外,Cg1-Polyp3全长序列还与2个谷氧还蛋

白(Grx)(序列登录号分别为 EGA89824和 ZP_

09714389)的N端序列有较高相似性,并且其11到

14位氨基酸“CLYC”可能为巯基/二硫键氧化还原

活 性 位 点 (thiol/disulfideredoxactivesite)序

列[10-11](图4-A实线框)。在NCBI蛋白数据库搜索

谷氧还蛋白序列,发现其中多个物种的谷氧还蛋白

的N端含有这一保守活性中心序列“CXYC”(X和

Y代表任意氨基酸)(图4-B实线框)。

  A:Cg-1基因第3个ORF编码多肽Cg1-Polyp3与NCBI上比对到的蛋白同源序列的同源比对 AlignmentofthethirdORFof

Cg-1encodingpeptideCg1-Polyp3withthehomologousaminoacidsequencesoftheproteinsBlastedbyCg1-Polyp3inNCBI;B:Cg1-

Polyp3与谷氧还家族蛋白N端氨基酸序列的同源比对AlignmentofCg1-Polyp3withtheNterminalaminoacidsequencesofglutare-
doxinfamilymembers;虚线框为酪蛋白激酶Ⅱ磷酸化位点“SXYD”,实线框为巯基/二硫键氧化还原活性位点“CXYC”,括号中的数

字表示氨基酸在蛋白中的起止位置CaseinkinaseⅡphosphorylationsiteSXYDwashighlightedwithdottedbox,Thiol/disulfidered-
oxactivesitesCXYCwerehighlightedwithsolidboxes,thenumbersinbracketsareaminoacidspositionswithinthecorresponding

proteins;Pinf:晚疫病菌Phytophthorainfestans;Obur:矢车菊Otopteraburchellii;Asub:海冰黄杆菌 Aequorivitasublithincola;

Cram:多枝梭状芽胞杆菌Clostridiumramosum;Pmuc:厌氧消化链球菌Paenibacillusmucilaginosus;Rcom:蓖麻Ricinuscommu-
nis;Pdon:东海动性球菌 Planococcusdonghaensis;Sinu:菊糖芽孢乳杆菌Sporolactobacillusinulinus;Apau:Aminomonaspau-
civorans;Saci:嗜酸硫化杆菌Sulfobacillusacidophilus;Caby:Caldithrixabyssi;Rnor:褐家鼠Rattusnorvegicus;Tpar:Turneriella

parva.

图4 Cg-1基因第三个ORF编码多肽Cg1-Polyp3与其同源蛋白的氨基酸序列比对

Fig.4 AminoacidsequencealignmentofthethirdORFofCg-1encodingpeptideCg1-Polyp3withhomologousproteins
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2.3 Cg-1 及其同源基因 mRNA 二级结构预测

Cg-1基因 mRNA全长456nt,在其5′端含有

1个约20nt的剪接前导(splicedleader,SL)序列,
在其3′端组蛋白发夹结构序列之后含有1个约

60nt的富含“AT”核苷酸的序列[4]。本试验中以

a3-1和a7引物扩增的克隆不包含上述2个序列。
将Cg-1基因 mRNA全长序列及本研究克隆

的 爪哇根结线虫和象耳豆根结线虫种群的Cg-1样

基因和Cg-1同源基因mRNA序列,输入到在线分

析软件CONTRAfold进行 mRNA二级结构预测。
预测的结果显示,Cg-1基因3′端存在一个明显的组

蛋白 发 夹 结 构(图5-A);“CAAUGA”片 段 位 于

168~202nt(在 MjGN-Cg-1中为146~180nt处,
图5-B)发夹结构的环区(图5-A~B圆圈),其并未

与5′端的反向互补序列“UUCAUUG”形成双链互

补结构(图5-A~B)。

  A,B~H和I~P分别为Cg-1基因 mRNA全长,爪哇根结线虫 MjGNK无毒种群克隆 MjGN-Cg-1、MjGN-Cg-1a、MjGN-Cg-

1b、MjGN-Cg1h-1~4和象耳豆根结线虫 MePYL种群克隆MePY-Cg1h-1~8序列的RNA二级结构预测图。A,B-HandI-Prespec-
tivelyaremRNAsecondarystructuresofCg-1wholemRNA,sequencesofM.javanicaavirulentstrainMjGNKclonesMjGN-Cg-1,

MjGN-Cg-1a,MjGN-Cg-1b,MjGN-Cg1h-1to4,andM.enterolobiistrainMePYLclonesMePY-Cg1h-1to8;圆圈内为Cg-1及其

同源克隆140~190nt区域的发夹结构,“CAAUGAA”片段及5′端与之反向互补的序列“UUCAUUG”、剪接前导序列(SL)和3′端组

蛋白发夹保守结构[4]如图箭头标示。140-190nthairpinsofCg-1anditshomologsareshowninthedottedlinecircles,CAAUGAA,

anditsreversecomplementsequenceUUCAUUGinthe5′end,splicedleader(SL)and3′endofhistonestem-loopconservedstruc-

ture[4]areshownbyarrows.

图5 Cg-1基因与爪哇根结线虫MjGNK无毒种群和象耳豆根结线虫MePYL种群Cg-1同源克隆的mRNA二级结构预测

Fig.5 RNAsecondarystructurepredictionofCg-1anditshomologousclonesof
M.javanicaavirulentstrainMjGNKandM.enterolobiistrainMePYL
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  从整体结构看,Cg-1基因(图5-A )与克隆的

Cg-1样 基因(图5-B~D)和Cg-1同源基因(图5-
E~P)的mRNA二级结构存在一些相似的结构,如
包含5′端组蛋白发夹结构(MjGN-Cg1h-4除外,
图5-H),有若干双链互补及发夹结构等。

从局部结构看,在约140~190nt处,Cg-1样

基因与其同源基因包含一个发夹结构(图5-B~N
圆圈)。在爪哇根结线虫中,含 “CAAUGA”片段的

Cg-1和 MjGN-Cg-1(图5-A~B)、MjGN-Cg-1a
(图5-C)和 MjGN-Cg-1b(图5-D)在该处发夹结构

的环 区,与 之 同 源 基 因 (图 5-E~ H)相 比,因

“CAAUGA”片段的插入,而显得更大一些(图5-
A~H圆圈)。在象耳豆根结线虫中,该序列区域形

成的结构(图5-I~N圆圈)与爪哇根结线虫Cg-1同

源基因不同,并非为一个典型的“双链-环区”发夹结

构,而是一个“双链-环区-双链”结构。

3 讨 论

相对于细菌和真菌等病原物无毒基因与寄主抗

病基因的互作研究,更高等生物如植物寄生线虫在

这方面的研究还较少。Cg-1基因作为克隆于爪哇

根结线虫对应于番茄 Mi-1抗性基因的一个候选无

毒基因[4],明确其无毒基因身份并揭示其在 Mi-1
抗性途径中的作用必将丰富病原微生物与寄主植物

互作研究的内容。
在前人的研究基础上,笔者克隆了象耳豆根结

线虫这类能克服 Mi-1抗性的根结线虫的Cg-1同

源基因,发现所克隆到的8个同源基因均不包含

Cg-1基因特征片段“CAATGA”,这与已报道的爪

哇根结线虫毒性种群VW5[4]的Cg-1同源基因序列

特征相一致。该结果进一步证实了Cg-1基因可能

是一个无毒基因。但是,对于Cg-1基因的生物学

功能以及其行使功能的方式目前尚未见相关的报

道。Gleason等[4]认为,Cg-1基因可能是通过其编

码的小分子量多肽或其mRNA本身来行使功能。

Cg-1基因转录本是一个具有小开放阅读框的

mRNA(smallORFmRNA,sORF-mRNA),也可

能是一个非编码RNA[4]。sORF-mRNA和非编码

RNA在细菌、植物和动物中广泛存在,并且发挥重

要的功能,已越来越受到研究者的重视[12-15],如在豆

科植物中一类保守的与根瘤菌固氮作用相关的早期

结瘤基因enod40,其转录本即是一个sORF-mR-
NA[16]。近年的研究发现,该基因不仅可编码2个

小分子质量的多肽与蔗糖合成酶结合影响结瘤细胞

糖代谢[17],而且其结构化的mRNA可与RNA结合

蛋白(RNA-bindingprotein)结合参与调节结瘤的

形成[18]。存在于4种主要根结线虫中的16D10基

因,也是1个sORF-mRNA,其编码1个43aa的小

分子质量多肽,被分泌到寄主细胞中作为寄主转录

因子的配体行使功能[19]。
笔者通过对Cg-1样及其同源基因的序列分析

发现,其转录本ORF(及其编码多肽)基本一致,但

Cg-1样基因转录本因“CAAUGA”片段的插入而产

生1个特异的ORF(即第3个ORF),编码1个14
aa的多肽Cg1-polyp3,并且功能位点搜索发现该多

肽存在1个酪蛋白激酶Ⅱ磷酸化功能位点“SstD”和

1个巯基/二硫键氧化还原活性位点 “CLYC”[10-11],
预示该多肽可能是具有功能的,即可能具有磷酸化

或氧化还原活性。Cg1-polyp3尽管不含明显的分

泌信号肽[4],但其是1个仅含14aa的小分子量多

肽,可自由穿梭于细胞间,因此,其可能在爪哇根结

线虫侵染过程中通过口针或者其他诸如化感器、尾
感器或体表等组织器官分泌或扩散到 Mi-1抗性番

茄根细胞中,通过其磷酸化或氧化还原活性与 Mi-1
蛋白直接或间接互作,从而诱发抗病反应。

比较Cg-1与其爪哇根结线虫同源基因的 mR-
NA二级结构发现,Cg-1转录本140~190nt区域

所形成的茎环环区因“CAAUGA”片段的插入而更

大(图5-A~D圆圈),该差异结构———更大的茎环

环区———可能是Cg-1基因作为无毒基因以结构性

mRNA形式与 Mi-1抗性途径相关蛋白(或 Mi-1
蛋白本身)结合并被识别的关键结构。但在象耳豆

根结线虫Cg-1同源基因中,相同序列区域形成的

发夹结构却不相同(图5-I~J,M~P圆圈),这可能

是由于种间序列的差异造成,但也可能说明该局部

区域结构并非一个关键结构,或者Cg-1基因 mR-
NA可能并不是以其局部而是其整体本身与 Mi-1
蛋白直接或间接互作。

另外,Gleasong等[4]认为,Cg-1基因 mRNA
含“CAAUGA”片段的“CAAUGAA”序列可能会与

其5′端反向互补序列“UUCAUUG”形成互补双链

结构而影响其二级结构或影响其蛋白翻译,但本研

究的预测结果显示这2个序列却并未形成互补结

构,可能是因为这2个序列不会形成互补结构,或者

这仅是预测的结果,并不具有完全的可靠性。此外,
笔者所克隆的爪哇根结线虫和象耳豆根结线虫种群
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的Cg-1样基因以及 Cg-1同源基因,除 MjGN-
Cg1h-4外,其3′端均包含1个组蛋白发夹结构序

列,因 此 属 于 Tm1 转 座 子 家 族 的 Tm1-HH 类

(Tm1histon-hairpinclass)基因[9],但组蛋白发夹

结构序列的存在及其作用还有待研究。
综上所述,本研究克隆的象耳豆根结线虫Cg-1

同源基因的序列特征可能进一步说明Cg-1基因是

一个缺失于毒性根结线虫(或种群)中的无毒基因,
但Cg-1基因是否确实为 Mi-1基因的无毒基因,并
且是否如笔者所推测的,是通过其第三个特异ORF
编码的小分子量多肽Cg1-polyp3或其 mRNA本身

或者两者共同行使无毒基因功能而诱发 Mi-1抗病

途径还需要试验证实。
目前,从细菌、真菌、卵菌以及线虫中克隆的无

毒基因,绝大多数是以其编码的(分泌)蛋白作为被

寄主抗性蛋白直接或间接识别的靶标[2,20],但尚未

有以如此小分子量多肽(14aa)以及结构性 mRNA
作为无毒基因行使功能的报道。鉴于Cg-1基因序

列的特殊性,确定其无毒基因身份以及其行使功能

的分子机制,将增加人们对无毒基因研究的认识。
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 第2期 吴 平 等:2种根结线虫Cg-1及其同源基因的克隆和序列分析  

Root-knotnematodeCg-1anditshomologousgenescloning
andsequencesanalysis

WUPing1 ZHUOKan1 LUOMei1,2 LIAOJin-ling1

1.LaboratoryofPlantNematology,SouthChinaAgriculturalUniversity,

Guangzhou510642,China;

2.DepartmentofPlantProtection,ZhongkaiUniversityofAgricultureandEngineering/

InstituteforManagementofInvasiveAlienSpecies,Guangzhou510225,China

Abstract Cg-1,with8homologousgenes,from Meloidogynejavanicaisacandidateavirulence
genecorrespondingtotomatoresistancegeneMi-1.Comparingwithitshomologs,Cg-1containsa
CAATGAfragmentinsertion.Inthisstudy,Cg-1homologousclonesfromMeloidogyneenterolobii,

aroot-knotnematodethatisabletoovercometomatoMi-1resistance,werefirstlycloned.Meanwhile,

Cg-1anditshomologousclonesofanM.javanicaavirulentstraininourlaboratorywerecloned.Com-
parisonofCg-1andthesehomologousclonesfromM.enterolobiiandM.javanicastrainsshowedthat
Cg-1genewasinexistentinM.enterolobiithatistherewereonlyCg-1homologousgeneswhichdidnot
containCAATGAexistinginM.enterolobii.ThisresultfurtherindicatedthatCg-1maybeanaviru-
lencegene.SequenceanalysisofCg-1genepredictsthatthethirdopenreadingframe(ORF)encoding
peptideanditsstructuralmRNA,orbothexercisebiologicalfunctionofCg-1.

Keywords Meloidogyneenterolobii;Meloidogynejavanica;avirulencegene;Cg-1;sequence
analysis
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