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摘要　基于液质联用(LCＧMS)的代谢组学分析手段,通过突变株 Qnox１Ｇ６与野生株zsＧ１的代谢比较,研究

NADPH 氧化酶相关基因对盾壳霉代谢的影响.筛选得到１４个重要的代谢差异物质,主要是羧酸类和苷类物

质.特别是７个仅在突变株中出现的物质为:苯二酚、松柏苷、甾体皂苷类物质、３个羧酸类物质及其他物质,这
些代谢物与盾壳霉寄生核盘菌紧密相关.
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　　基因组学研究采用基因的改变来阐明相关基因

的功能,利用相应突变株的表型分析,将相关功能分

配到相应的基因上[１Ｇ３].由于基因的多效性,单个基

因突变可能会导致代谢水平上多个生物化学路径的

扰动.因此,全面分析代谢物有助于理解这种体

系[４Ｇ６],代谢组学可为功能基因组研究提供帮助[７Ｇ８].
相关的盾壳霉研究集中于分子生物学水平上分

生孢子的产生及生长机制[９].研究显示:多种基因

调控盾壳霉的产孢[１０Ｇ１１].NADPH 氧化酶(NOX)
氧化得到活性氧,是诱导不同细胞过程的信号因子,
主要参与调控寄主的防御反应及细胞分化过程[１２].

Lalucqued等[１３]在盾壳霉中发现 CmNOX１在产孢

过程中起着关键作用.Wei等[１４]获得了 CmNOX１
的敲除转化子 Qnox１Ｇ６,发现 Qnox１Ｇ６突变株丧失

了产孢及寄生能力.盾壳霉野生株与突变株对照的

代谢研究,可以从物质水平反映 NOX对盾壳霉寄生

能力的影响.
本研究通过对照盾壳霉野生株与突变株,基于

LCＧMS手段进行代谢组学分析,分析敲除NOX 相关

基因对盾壳霉代谢的影响,确定差异代谢物类别,在
代谢物水平上分析NOX对盾壳霉寄生能力的影响.

1　材料与方法

1.1　供试菌株与培养基

盾壳霉(C．minitans)野生菌株zsＧ１、突变菌株

Qnox１Ｇ６由华中农业大学作物病害监测和安全控制

重点实验室保存.

PDA培养基:称取１００g去皮的马铃薯,加适

量水,煮沸,过滤,再加入１０g葡萄糖和５g琼脂粉,
充分溶解后定容至５００mL.经１２１℃蒸汽灭菌,
备用.
1.2　试剂与仪器

试剂:甲醇、二氯甲烷、乙酸乙酯、甲酸、乙腈(均
为色谱纯,国药集团);葡萄糖(分析纯,国药集团).

仪器:高效液相色谱Ｇ四级杆飞行时间质谱联用

仪１２６０QＧTOF６５４０(Agilent).
1.3　菌株培养

将直径５mm 的盾壳霉菌丝接种到PDA 培养

基中,在２０℃下恒温培养.每组平行３份.分别在

培养６、８、１０d时,取相应位置直径５mm 的琼脂块

４块,保存在２mLEP管中.样品经液氮灭活处理,
置于－８０℃下保存.
1.4　样品提取

每份样品中加１mL萃取剂,萃取剂采用甲醇、
二氯甲烷、乙酸乙酯混合液(体积比１∶２∶３),并加

入１％的甲酸.水浴中超声１h,溶剂转移到２mL
EP管中,在氮吹仪下去除溶剂.再加入５００μL甲

醇,水浴超声２０min使之充分溶解.采用PTFE过

滤器(０．４５μm)处理样品,置于 ２ mL 进样瓶中

－２０℃下保存.



　　 华 中 农 业 大 学 学 报 第３８卷　

1.5　LCＧMS 分析

试样在液质联用仪下检测.
液相色谱条件如下:色谱柱采用 AgilentPoroＧ

shell１２０ECＧC１８column.柱温设置为４０℃.流

动相分别采用０．１％ 甲酸水溶液(溶液甲)与９０％乙

腈水溶液(溶液乙).流速设置为０．３００mL/min,进
样量定为５μL.采用梯度洗脱方式进行:０．０１~
０．１０min时８０％溶液甲;０．１０~８．００min时８０％~
３０％溶液甲;８．００~１１．００min时３０％~２０％溶液

甲;１１．００~１４．００min时２０％~５％溶液甲;１４．００~
１８．００min时５％溶液甲;１８．００~１８．０１min时５％~
８０％溶液甲;１８．０１~２５．００min时８０％溶液甲,进样

前运行８min,分析耗时２５min.
质谱条件为:采用连续注入的质谱溶液(m/z:

１２１．０５０８７３和 m/z:９２２．００９７９８)作内标校正精准

分子质量,正离子模式扫描.采集范围为 m/z:

５０~１７００.
1.6　数据处理

统 计 学 分 析:利 用 Agilent MassHunter
B．０５．００软件将数据转换为(mzData)格式,使用

XCMS进行预处理[１５].通过 CAMERA 注释分析

离子类型,识别同位素峰、加合物峰、碎片峰.选用

Welch’stＧtest统计检验,筛选重要的差异代谢物.
利用代谢组专用分析网站 MetaboAnalyst３．０进行

多元统计学分析[１６].
差异代谢物定性分析:利用公共数据库 KNApＧ

SAcK,结合文献中盾壳霉次级代谢物信息,建立有

关盾壳霉的本地代谢物数据库.用于初步归属鉴定

差异代谢物,由准分子离子质荷比确定待归属代谢

物的精确分子质量,结合数据库(Metlin、KEGG、

PubChem、MassBank和ChemSpider)处理[１７Ｇ１８].

2　结果与分析

2.1　盾壳霉突变株 Qnox1Ｇ6 与野生株 zsＧ1 生长形

态及代谢组差异

　　盾壳霉野生株的表面出现了黑色分生孢子,而
突变株表面没有发现成熟的分生孢子器和分生孢子

生成(图１).

　左图为野生株zsＧ１,右图为突变株 Qnox１Ｇ６.TheleftoneiszsＧ

１,therightoneisQnox１Ｇ６．

图１　盾壳霉的生长形态图

Fig．１　MorphologyofthegrowthofC．mintans
对照盾壳霉野生株zsＧ１与突变株 Qnox１Ｇ６,不

同培养天数的代谢物样品进行 LCＧMS分析.培养

时间序列上差异代谢云图(图２,FC≥２,P≤０．０５)
显示:培养６、８、１０d３个时间点下,两者代谢物对

照,差异显著的特征峰分别有２１５、１１３、１４３个.在

培养第６天时,有２１３个差异代谢物上调、２个下调

(图２A);培养第８天时,９３个差异代谢物上调、２０个

下调(图２B);培养第１０天时,７６个差异代谢物上调,

６７个下调(图２C).表明敲除NOX 相关基因会引起

盾壳霉代谢出现显著变化,且在培养前期大量物质显

著上调.

绿色表示上调,红色表示下调.Greenforupandredfordown．

图２　突变株与野生株培养时间序列上的差异代谢云图

Fig．２　Differentialmetaboliccloudplotaboutmutantandwildstrainunderculturetimesequences

　　对不同菌株和不同培养时间的代谢数据进行统

计分析,主成分分析(PCA)二维得分图(图３A、B、
C)显示:不同培养时间下,突变株 Qnox１Ｇ６与野生

株zsＧ１样品聚集在各自的置信区间内,分布在两

０８
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侧,组间没有交集.表明:在不同培养时间点,两者

都存在明显的代谢差异,且组内代谢样品重复性较

好.PCA三维得分图(图３D)显示,Qnox１Ｇ６与zsＧ１
代谢样品分布在左上和右下两侧,进一步证明两者

的整体代谢差异明显.

同时,层次聚类树状图 (图 ４)进 一 步 证 明:

Qnox１Ｇ６与zsＧ１代谢样品分成两大簇,分别对应不

同时间点的代谢样品,相同时间点的平行样品也聚

成一簇.表明:两者代谢差异显著,且这种差异显著

程度明显高于培养时间的影响.

　A:培养６d的PCA图;B:培养８d的PCA图;C:培养１０d的PCA 图;D:三维得分图.Q 为突变株 Qnox１Ｇ６;Z为野生株zsＧ１.

A:PCAunder６days;B:PCAunder８days;C:PCAunder１０days;D:３DＧPCA．Q:Qnox１Ｇ６;Z:zsＧ１．

图３　不同培养时间下野生组与突变组的PCA主成分得分图

Fig．３　ScoreplotofPCAofwildandmutantgroupunderculturetimesequences

图４　不同培养时间下的突变株和野生株代谢树状图

Fig．４　Dendrogramofmetabolismaboutmutant

andwildgroupondifferentculturetime

2.2　盾壳霉突变株 Qnox1Ｇ6 代谢产物的筛选与

鉴定

　　对培养６、８、１０d的代谢样品进行成对差异比

较分析,在显著性P≤０．０５、FC≥２的条件下,得到

韦恩图(图５A).显示有１８个差异显著的代谢物出

现在各培养时间内.选取培养８d的这１８个差异

显著的代谢组分进行热图分析.如图５B所示,红
色代表上调倍数,蓝色代表下调倍数.突变株与野

生株的代谢样品分别聚成一类,并且这１８种代谢组

分在突变株中都显著上调.
对这１８个显著差异代谢组分进行鉴定及种类

分析,除去４种同位素,重复出现的１４个代谢物主

要是羧酸类和苷类物质,见表１.仅在突变株中出

现的７种代谢物为:苯二酚(Benzenediol)、松柏苷

(Coniferin)、甾体皂苷类物质(Chinenoside Ⅵ)、３
个羧酸类物质((Z)Ｇ２,４ＧDihydroxyＧ６Ｇ(８ＧpentadeＧ

１８
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cenyl)benzoicacid;３,１２ＧDioxocholaＧ１,４ＧdienＧ２４Ｇ
oicacid;７alphaＧHydroxyＧ３,１２ＧDioxocholalＧ４ＧenＧ

２４Ｇoicacid)及其他物质((１S)ＧHydroxyＧ(２S)ＧNＧ
acetylＧLＧcysteinylＧ１,２Ｇdihydronaphthalene).

　１:５ＧHydroxyＧ８,８ＧdimethylＧ６Ｇ(３ＧmethylＧ１Ｇoxobutyl)Ｇ４ＧpentylＧ２H,８HＧbenzo[１,２Ｇb:３,４Ｇb＇]dipyranＧ２Ｇone;２:７alphaＧHydroxyＧ３,

１２ＧdioxocholalＧ４ＧenＧ２４Ｇoicacid;３:３,１２ＧDioxocholaＧ１,４ＧdienＧ２４Ｇoicacid;４:ChinenosideⅥ;５:(Z)Ｇ２,４ＧDihydroxyＧ６Ｇ(８Ｇpentadecenyl)

benzoicacid;６:３,７ＧDimethylＧ２ＧthiochromanＧ２ＧylＧ９Ｇ(２,６,６ＧtrimethylcyclohexenＧ１Ｇyl)nonaＧ２,４,６,８Ｇtetraenoicacid;７:Benzenediol;

８:MacrosphelideA;９:Hinokitiolglucoside;１０:Ethyl２Ｇ[４Ｇ(２Ｇaminoacetyl)Ｇ２Ｇ(２ＧethoxyＧ２ＧoxoＧethoxy)Ｇ３ＧhydroxyＧphenoxy]acetate;

１１:３,７ＧDimethylＧ２ＧthiochromanＧ２ＧylＧ９Ｇ(２,６,６ＧtrimethylcyclohexenＧ１Ｇyl)nonaＧ２,４,６,８Ｇtetraenoicacid;１２:３,７ＧDimethylＧ２ＧthiochroＧ

manＧ２ＧylＧ９Ｇ(２,６,６ＧtrimethylcyclohexenＧ１Ｇyl)nonaＧ２,４,６,８Ｇtetraenoicacid;１３:(１S)ＧHydroxyＧ(２S)ＧNＧacetylＧLＧcysteinylＧ１,２ＧdiＧ

hydronaphthalene;１４:Coniferin;１５:４ＧHydroxyＧ３Ｇ(２Ｇhydroxyethyl)acetophenone４Ｇglucoside;１６:Butyl(S)Ｇ３Ｇhydroxybutyrate[araＧ

binosylＧ(１→６)Ｇglucoside];１７:４ＧHydroxyＧ３Ｇ(２Ｇhydroxyethyl)acetophenone４Ｇglucoside;１８:３,１２ＧDioxocholaＧ１,４ＧdienＧ２４Ｇoicacid．

Q:突变株 Qnox１Ｇ６;Z:野生株.Q meansQnox１Ｇ６;ZmeanszsＧ１．

图５　成对比较韦恩图和重复出现的代谢物热图

Fig．５　Venndiagramofcomparisonandheatmapofoverlappedmetabolite

表１　重复出现的显著差异代谢物分析

Table１　Identificationofoverlappedsignificantlydifferentmetabolites

质荷比

m/z
保留时间/min

RT
加合物

Adducts

分子式

Molecular
formula

代谢物名称(类型)
Name/typesofmetabolites

１１１．０４３３ １１．８１ [M＋H]＋ C６H６O２ 苯二酚 Benzenediol

３２５．１２６６ １１．８１ [M＋NH４]＋ C１５H１７NO４S 其他(１S)ＧHydroxyＧ(２S)ＧNＧacetylＧLＧcysteinylＧ１,２Ｇdihydronaphthalene

３４３．１３７２ １１．８２ [M＋H]＋ C１６H２２O８ 松柏苷 Coniferin

３４４．１６９０ １４．１０ [M＋NH４]＋ C１６H２２O７ 葡萄糖苷类 Hinokitiolglucoside

３５６．１３２３ １６．３３ [M＋H]＋ C１６H２１NO８
乙酸类 Ethyl２Ｇ[４Ｇ(２Ｇaminoacetyl)Ｇ２Ｇ(２ＧethoxyＧ２ＧoxoＧethoxy)Ｇ３ＧhydroxyＧ
phenoxy]acetate

３６０．１６４０ １１．８１ [M＋NH４]＋ C１６H２２O８ 葡萄糖苷类 ４ＧHydroxyＧ３Ｇ(２Ｇhydroxyethyl)acetophenone４Ｇglucoside

３６３．２５１４ １８．６９ [M＋H]＋ C２２H３４O４ 苯甲酸类 (Z)Ｇ２,４ＧDihydroxyＧ６Ｇ(８Ｇpentadecenyl)benzoicacid

３６５．１１９４ １１．８１ [M＋H]＋ C１６H２２O８ 生物碱１０ＧHydroxycamptothecin

３８５．２３３４ １８．７０ [M＋H]＋ C２４H３２O４ 羧酸类３,１２ＧDioxocholaＧ１,４ＧdienＧ２４Ｇoicacid

３９９．２１２３ １５．３５ [M＋H]＋ C２４H３０O５
苯丙酯类５ＧHydroxyＧ８,８ＧdimethylＧ６Ｇ(３ＧmethylＧ１Ｇoxobutyl)Ｇ４ＧpentylＧ２H,
８HＧbenzo[１,２Ｇb:３,４Ｇb＇]dipyranＧ２Ｇone

４０１．２２８２ １５．６６ [M＋H]＋ C２４H３４O５ 羧酸类７alphaＧHydroxyＧ３,１２ＧdioxocholalＧ４ＧenＧ２４Ｇoicacid

４６６．２７８５ １９．１５ [M＋NH４]＋ C２１H３２N６O５
四双 链 酸 ３,７ＧDimethylＧ２ＧthiochromanＧ２ＧylＧ９Ｇ(２,６,６ＧtrimethylcyclohexＧ
enＧ１Ｇyl)nonaＧ２,４,６,８Ｇtetraenoicacid

４７２．２３７１ １９．１２ [M＋NH４]＋ C１９H３４O１２ 葡萄糖苷类 Butyl(S)Ｇ３Ｇhydroxybutyrate[arabinosylＧ(１→６)Ｇglucoside]

９２０．４８１５ １９．１３ [M＋NH４]＋ C４４H７０O１９ 甾体皂苷类 ChinenosideⅥ

２８
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3　讨　论

本研究基于LCＧMS的代谢组学手段,分析了

NOX 相关基因对盾壳霉的代谢影响,筛选出与

盾壳霉寄生核盘菌紧密相关的代谢物,为盾壳霉

相关基因的功能及其寄生特性的分析提供理论

依据.
通过对照分析盾壳霉野生株zsＧ１及突变株

Qnox１Ｇ６代谢产物,发现敲除 NOX 相关基因能

引起盾壳霉代谢的显著变化,突变株中出现大量

代谢物显著上调.分析发现１８个差异代谢组分

在培养６、８、１０d时都表现显著上调.除去同位

素后,初步分析差异代谢物主要为羧酸类物质与

苷类物质.
其中仅在突变株中出现的７种代谢物分别为:

苯二酚、松柏苷、甾体皂苷类物质、３个羧酸类物质

及其他物质.苯二酚是苯二酚内酯类物质的前体物

质,而苯二酚内酯是具有细胞毒性、激酶抑制性和抗

炎活性的真菌代谢物[１９].松柏苷有抗氧化性[２０],

与具有抗氧化作用的苯丙烷类物质的合成有关[２１].
该代谢路径还涉及一些与细胞壁降解有关的物质.
甾体皂苷类物质主要来自细胞质和细胞膜,充当膜

稳定剂、能量来源以及信号分子,某些甾体皂苷被认

为具有细胞毒性和抗真菌作用.NOX主要参与细

胞分化和调控寄主的防御反应等过程[１２],其产生的

活性氧,充当诱导细胞过程的信号因子[１３].NOX
相关基因被敲除后,盾壳霉代谢产生抗氧化类、苷
类及羧酸类物质,并失去产孢和寄生能力.分析

认为:这些物质影响盾壳霉的寄生过程,涉及盾壳

霉细胞的分化和分生孢子,其生物学功能有待进

一步研究.
上述差异代谢物中苯二酚、松柏苷、葡萄糖苷

类、生物碱及其他物质的保留时间相同,有待进一步

结合其他检测手段,确定化合物结构.

参 考 文 献

[１]　ARBONA V,IGLESIASDJ,TALON M,etal．PlantphenoＧ

typedemarcationusingnontargetedLCＧMSandGCＧMS meＧ

taboliteprofiling[J]．JAgricFoodChem,２００９,５７(１６):７３３８Ｇ

７３４７．

[２]　RAAMSDONKLM,TEUSINKB,BROADHURSTD,etal．A

functionalgenomicsstrategythatusesmetabolomedatatoreＧ

vealthephenotypeofsilent mutations[J]．NatBiotechnol,

２００１,１９(１):４５Ｇ５０．
[３]　GOLDMANBS,NIERMAN WC,KAISERD,etal．Evolution

ofsensorycomplexityrecordedinamyxobacterialgenome[J]．

ProcNatlAcadSci,２００６,１０３(４１):１５２００Ｇ１５２０５．
[４]　HERTWECKC．Hiddenbiosynthetictreasuresbroughttolight

[J]．NatChemBiol,２００９,５(７):４５０Ｇ４５２．
[５]　RAMANAP,ADAMSE,AUGUSTIJINSP,etal．Metabonomics

anddrugdevelopment[J]．MethodsMolBiol,２０１５,１２７７:１９５Ｇ２０７．
[６]　KRUGD,MULLERR．Secondarymetabolomics:theimpactof

massspectrometryＧbased approachesonthe discovery and

characterizationof microbialnaturalproducts[J]．NatProd

Rep,２０１４,３１(６):７６８Ｇ７８３．
[７]　NGUYENQT,MERLO ME,MEDEMA M H,etal．MetaboＧ

lomicsmethodsforthesyntheticbiologyofsecondarymetaboＧ

lism[J]．FEBSLett,２０１２,５８６(１５):２１７７Ｇ２１８３．
[８]　贺珍,胡先文,付艳苹,等．重寄生真菌盾壳霉与核盘菌对峙培

养的差异代谢物分析[J]．华中农业大学学报,２０１７,３６(１):３５Ｇ

４１．
[９]　张姝,张永杰．植病生防菌盾壳霉的分子生物学研究进展[J]．

微生物学通报,２００８,３５(９):１４８５Ｇ１４８９．
[１０]WEIW,ZHU W,CHENGJ,etal．CmPEX６,ageneinvolvedin

peroxisomebiogenesis,isessentialforparasitismandconidiＧ

ationbythesclerotialparasiteConiothyriumminitans[J]．Appl

EnvironMicrobiol,２０１３,７９(１２):３６５８Ｇ３６６６．
[１１]QINL,GONGX,XIEJ,etal．Phosphoribosylamidotransferase,

thefirstenzymeforpurinedenovosynthesis,isrequiredfor

conidiationinthesclerotialmycoparasiteConiothyrium miniＧ

tans[J]．FungalGenetBiol,２０１１,４８(１０):９５６Ｇ９６５．
[１２]YANG X,CUIH,CHENGJ,etal．A HOPSprotein,CmＧ

Vps３９,is required for vacuolar morphology,autophagy,

growth,conidiogenesisand mycoparasiticfunctionsofConioＧ

thyrium minitans[J]．Environ Microbiol,２０１６,１８(１１):３７８５Ｇ

３７９７．
[１３]LALUCQUE H,SILAR P．NADPH oxidase:anenzymefor

multicellularity[J]．TrendsMicrobiol,２００３,１１(１):９Ｇ１２．
[１４]WEI W,ZHU W,CHENGJ,etal．Noxcomplexsignaland

MAPK cascadepathwayarecrossＧlinkedandessentialfor

pathogenicityandconidiationof mycoparasiteConiothyrium

minitans[J/OL]．SciRep,２０１６,６:２４３２５[２０１９Ｇ０３Ｇ３１]．http://

www．nature．com/articles/srep２４３２５．pdf．
[１５]GOWDA H,IVANISEVICJ,JOHNSONCH,etal．Interactive

XCMSonline:simplifyingadvancedmetabolomicdataprocessＧ

ingandsubsequentstatisticalanalyses[J]．AnalChem,２０１４,８６
(１４):６９３１Ｇ６９３９．

[１６]XIAJ,WISHARTDS．UsingMetaboAnalyst３．０forcompreＧ

hensivemetabolomicsdataanalysis[J/OL]．CurrProtocBioinＧ

formatics,２０１６,５５:１４．１０．１Ｇ１４．１０．９１[２０１９Ｇ０３Ｇ０７]．https://

３８



　　 华 中 农 业 大 学 学 报 第３８卷　

www．ncbi．nlm．nih．gov/pubmed/２７６０３０２３．
[１７]GUIJASC,MONTENEGROＧBURKEJR,DOMINGOＧALＧ

MENARAX,etal．METLIN:atechnologyplatformforidentiＧ

fyingknownsandunknowns[J]．AnalChem,２０１８,９０(５):

３１５６Ｇ３１６４．
[１８]BOUHIFD M,HARTUNGT,HOGBERGHT,etal．Review:

toxicometabolomics[J]．JApplToxicol,２０１３,３３(１２):１３６５Ｇ

１３８３．
[１９]SHEN W,MAO H,HUANG Q,etal．Benzenediollactones:a

classoffungalmetaboliteswithdiversestructuralfeaturesand

biologicalactivities[J]．EurJMedChem,２０１５,９７:７４７Ｇ７７７．
[２０]王慧,张红歧,邬昊洋,等．筒鞘蛇菰提取物及松柏苷的抗氧化

作用研究[J]．三峡大学学报(自然科学版),２００９(３):９９Ｇ１０１．
[２１]CUONGDM,KWONS,JEONJ,etal．IdentificationandcharacterＧ

izationofphenylpropanoidbiosyntheticgenesandtheiraccumulaＧ

tioninbittermelon(Momordicacharantia)[J/OL]．Molecules,

２０１８,２３(２):e４６９[２０１９Ｇ０３Ｇ０７]．https://www．ncbi．nlm．nih．gov/

pubmed/２９４６６３０５．doi:１０．３３９０/molecules２３０２０４６９．

EffectofNADPHoxidaseＧrelatedgenesonmetabolism
ofConiothyriumminitans

SUNChi１　JIANGJing１　HUXianwen１　FUYanping２　JIANGDaohong２

１．CollegeofScience,HuazhongAgriculturalUniversity,Wuhan４３００７０,China;

２．CollegeofPlantScienceandTechnology,HuazhongAgriculturalUniversity,Wuhan４３００７０,China

Abstract　ToinvestigatethemetaboliceffectsofNOXＧrelatedgenesonConiothyriummintans,LCＧ
MSＧbasedmetabolomicsanalysiswasappliedtodetectthemetabolitesofmutantQnox１Ｇ６andthewild
strainzsＧ１．Thestudyshowsthatfourteensubstancesaresignificantlydifferentbetweenthetwostrains,

mostofwhicharecarboxylicacidsandglycosides．Andsevenmetabolitesonlyexistinthemutantstrain,

includinghydroquinone,coniferine,saponin,threecarboxylicacidsandoneothersubstance．ThesemeＧ
tabolites,whicharecloselyrelatedtotheparasitismofC．mintansagainstS．sclerotiorum．

Keywords　Coniothyriumminitans;NOX;mutant;parasitismability;LCＧMS;differentialmetabＧ
olites;metabolomics
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