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摘要    致病性虫草菌 Cordyceps confragosa CHL02 菌株是从患病河鲈(Perca fluviavilis)鱼体分离

鉴定的一株昆虫致病菌，其无性阶段蜡蚧轮枝菌(Lecanicillium lecanii)广泛用于农业中昆虫防治。本

研究基于 Illumina PE150 测序平台进行 CHL02 菌株的全基因组测序，对测序数据进行组装和组分

分析，进行基因预测与功能注释，预测次级代谢产物合成基因簇，并进行病原宿主互作以及比较基

因组分析。测序结果显示，CHL02 基因组大小为 36.17 Mb，GC 含量为 53.09%；预测包含 8093 个

编码基因、1618 个转座因子(TEs)、4572 个串联重复序列及 114 个 tRNA；共注释 7724 个基因，其

中，1985 个基因获得 KOG 注释，GO 聚类分析中，2687 个基因参与代谢过程，预测到 22 个次级

代谢产物合成基因簇，1162 个基因参与病原宿主互作机制中。基因聚类分析和系统发育树均显示，

CHL02 菌株与参考菌株昆虫源粗糙虫草菌(C. confragosa) RCEF 1005 具有较高的同源性。本研究首

次报道了河鲈源致病性虫草菌 C. confragosa CHL02 菌株的全基因组序列并分析其基本特征，与参

考菌株进行比较基因组分析，为后续深入开展该病菌侵染河鲈的作用机制等相关研究奠定理论基础。 

关键词    虫草菌 Cordyceps confragosa；全基因组测序；基因注释；比较基因组分析 
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虫草属(Cordyceps)真菌是一大类昆虫病原真菌，

分布于不同的地理区域，其在不同生长时期都能侵染

节肢动物和昆虫(Sung et al, 2007)。据估计，全球共

有蛹虫草(Cordyceps militaris)、中华虫草(C. sinensis)、

细虫草(C. gracilis)等 500 余种虫草属真菌，寄主范围

广泛且多样性丰富(Zheng et al, 2011)。近几十年里，对

虫草属物种进行了大量研究，涉及到虫草种类的区域

探索、人工培育、微生物群落组成和活性成分的代谢

机制等(Shrestha et al, 2005; Lee et al, 2010; Kramer 

et al, 2017; Xia et al, 2019)。一些变形虫草物种，如拟

青霉属(Paecilomyces)、绿僵菌属(Metarhizium)和白僵菌

属(Beauveria)在昆虫的生物防治中也发挥了重要作用

(Zimmermann, 1993; Meyling et al, 2007)。Cordyceps 

confragosa 是虫草属的一种，具有广泛地理分布，其

变形阶段蜡蚧轮枝菌(Verticillium lecanii)在农业实践

中被用作昆虫的生物防治剂(Doug et al, 2012)。实验

室在新疆昌吉地区某养殖场内，从患病河鲈(Perca 

fluviavilis)病灶处分离纯化到 1 株 C.confragosa 菌株
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CHL02。经柯赫氏法则验证，CHL02 菌株为患病河

鲈 的 病 原 菌 ， ITS rDNA 分 子 方 法 鉴 定 为 C. 

confragosa。该菌使健康河鲈出现游动迟缓、食欲不

振等症状，在河鲈体表形成溃疡，覆有白色微黄的菌

斑，直至河鲈衰歇死亡(魏冬梅, 2018)。 

全基因组测序(whole genome sequencing, WGS)

已被广泛应用于流行病学、疫苗开发、微生物进化等

领域，为微生物特异性生物学的研究提供分子生物学

基础，如致病机制、共生机制、独特的代谢机制等，

还为病原–宿主相互作用的发病机制提供深刻见解

(Yu et al, 2017; Rantsiou et al, 2017)。迄今为止，一些

虫草种类已经被测序并发表在 Ensembl 真菌数据库

中，包括蛹虫草、布氏虫草(C. brongniartii)、广东虫

草(C. guangdongensis) (Zhang et al, 2018)等，以便探索

虫草属的种间进化关系及其生物活性物质的生物合成

机制和代谢途径(Vongsangnak et al, 2017)。2016 年，

Shang 等(2016)报道了昆虫源 C. confragosa RCEF 

1005 的全基因组测序，并结合其他动植物病原真菌

探究真菌致病性的趋同进化。 

本研究首次报道了河鲈源 C. confragosa CHL02

的全基因组测序，并进行了比较基因组分析。基于组

装水平，通过基因预测获得C.confragosa基因组组成，

利用一系列功能数据库进行基因功能注释、次级代谢

产物基因簇预测，并进行病原宿主互作以及比较基因

组学分析，旨在为 C. confragosa 的基因组成和功能

研究奠定一定基础，也为了解该病原菌感染河鲈的发

生机制提供理论依据。 

1  材料与方法 

1.1  材料与试剂 

C.confragosa CHL02 菌株来自实验室前期保存

菌株(魏冬梅, 2018)，用于全基因组测序分析。沙堡

氏液体(蛋白胨 10 g/L、葡萄糖 40 g/L)培养基，马铃

薯葡萄糖琼脂(PDA)培养基，购于青岛海博生物技术

公司；抗生素青霉素和链霉素购于北京索莱宝科技有

限公司。 

1.2  菌株培养及 DNA 提取 

从实验室低温(4℃)保藏的 PDA 斜面培养基上刮

取适量待测菌株，接种于 200 mL 沙堡氏液体培养基，

25℃培养 72 h，离心收集菌体。采用 SDS 法提取基

因组 DNA，所得 DNA 经 1%琼脂糖凝胶电泳检测，

Qubit®2.0 荧光仪(Thermo Scientific)定量，检测合格的

DNA 样品送北京康普森生物公司进行后续测序分析。 

1.3  基因组测序与组装 

随机打断DNA样品，构建小片段测序文库(350 bp)，

基于 Illumina PE150 平台进行双末端测序。对测序得

到的原始数据进行低质量过滤处理，分别去除超过

40 bp 低质量碱基(质量值≤38)、N 碱基达到 10 bp、与

连接物之间 overlap 超过 15 bp 以及样品宿主的 reads，

然后去除 duplication 污染，得到有效数据，进行碱基

含量和质量分布分析。基因组组装前，采用 K-mer

统计分析来估计基因组大小，用 SOAP de novo (V.2.04)

软件组装有效数据(Li et al, 2008)，并使用 CISA 软件

进行整合(Lin et al, 2013)。原始 reads 与组装好的基

因组序列进行比对，通过统计组装序列的 GC 含量和

reads 覆盖深度，总结基因组的 GC 偏向性和重复序

列情况，判断组装结果是否正常。 

1.4  基因组组分分析 

通过基因预测软件 Augustus (V.2.7)(Stanke et al, 

2008)对组装结果进行基因 de novo 预测，同时，运用

GeneMark 软件(V.4.17) (Besemer et al, 2001)进行比

较，获得基因组蛋白编码基因，用于后续的基因功能

注释分析。通过 TRF (Tandem Repeats Finder, V.4.07)

和 RepeatMasker (V.4.0.5)软件分别预测串联重复序

列和转座子 TE (Benson, 1999; Saha et al, 2008)；采用

tRNAscan-SE (V.1.3.1)和 rRNAmmer 软件分别进行

tRNA 和 rRNA 的预测(Lowe et al, 1997; Lagesen et al, 

2007)。 

1.5  基因功能注释 

将 CHL02 菌株的基因序列分别与已知的各功能

数据库进行比对(e-value≤1×10–5)，对于每一条序列

的比对结果，选取 score 最高的比对结果(identity≥

40%，coverage≥40%)进行基因功能注释。主要参考

Nr (non-redundant protein database，非冗余的蛋白质数

据库)(Li et al, 2002)、GO (gene ontology，基因本体

论)(Ashburner et al, 2000)、KOG (cluster of orthologous 

groups of proteins, 蛋白相邻类的聚簇)(Tatusov et al, 

2000) 和 KEGG (Kyoto encyclopedia of genes and 

genomes，京都基因和基因组百科全书)(Kanehisa et al, 

2000)功能数据库。 

1.6  专有数据库注释 

通过碳水化合物相关酶数据库 CAZy (carbohydrate- 

active enzymes database)进行碳水化合物酶分类注释

(Cantarel et al, 2000)；采用 antiSMASH 软件(v.2.0.2)

预测次级代谢产物基因簇(Medema et al, 2011)；PHI 
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(pathogen host interaction, 病原与宿主互作数据库)进

行相关致病基因的注释分析(Martin et al, 2015)。 

1.7  比较基因组分析 

从 GenBank 数据库中获得参考菌株蛹虫草(C. 

militaris CM01)、粗糙虫草菌 (C. confragosa RCEF 

1005)、文森虫草菌(C. fumosorosea)、爪哇虫草菌(C. 

javanica)和球孢白僵菌(Beauveria bassiana)的基因组

信息，与菌株 CHL02 的基因组序列直接进行比较分

析，统计其基本特征。利用 OrthoVenn2 在线工具

(https://orthovenn2.bioinfotoolkits.net/task/create)对测

序和参考菌株基因组的蛋白序列进行直系同源聚类

分析(默认参数：e-value≤1×10–5，inflation value≤1.5) 

(Wang et al, 2010)，通过 CVTree3 在线工具(http://tlife. 

fudan.edu.cn/cvtree/cvtree/)对这些菌株的全基因组构

建组分矢量(氨基酸短串 K 值取 6)，利用 neighbor- 

joining 系统发育树进行系统发育分析(Wang et al, 

2010)。 

2  结果与分析 

2.1  基因组数据概况 

基于 Illumina PE150 测序平台，CHL02 菌株获

得原始数据 6.982 Gb。过滤低质量的序列片段后，得

到 6.188 Gb 的有效数据，有效数据的 GC 含量为

52.96%，Q20 和 Q30 值分别为 97.51%和 93.25%，测

序质量较好。有效数据的碱基分析图显示(图 1)，碱

基 A 与 T 曲线重合，G 与 C 曲线重合，碱基所在 reads

位置上的平均错误率百分比低，说明碱基组成平衡，

质量良好。 

 

 
 

图 1  碱基含量(a)和质量分析(b) 
Fig.1  Analysis of base content(a) and quality(b) 

 
2.2  基因组概况 

组装前，通过 K-mer 分析判断样品的基因组大

小、杂合情况和重复序列信息，如图 2 所示，15-mer

统计图显示只有 1 个主峰出现，且主峰后面无明显的

拖尾现象，表明基因组无明显的重复序列，CHL02

基因组大小约 38.09 Mb，覆盖深度为 27.33 X。通过

组装构建，获得 521 个 contig，407 个 scaffold，组装

后的基因组大小为 36.17 Mb，GC 含量为 53.09% 

(GenBank 登录号: WHIX00000000.1)。GC-Depth 分析

显示，菌株呈泊松分布，GC 无明显偏向性，在 GC

含量为 20%~30%处存在 1 处散点区域，可能是受线

粒体 DNA 影响(图 3)。 

2.3  基因组组分 

通过不同软件预测，获得 CHL02 菌株的基因组

组分。预测到 8093 个编码基因，基因长度分布集中

在 400~1700 bp 及大于 2500 bp，其中，大于 2500 bp

的基因分布最多，达到 678 个，约占编码基因的 8.4% 

(图 4)。还预测到 1618 个 TEs (1140 个逆转录转座子、

461 个 DNA 转座子以及 17 个未知 TEs)、4571 个串

联重复序列、114 个 tRNA、25 个 rRNA、2 个 sRNA

以及 16 个 snRNA。 

2.4  基因功能注释 

Nr 库基因功能注释显示，8093 个编码基因中，

有 7724 个匹配到已知功能蛋白，与 CHL02 菌株最相

关的物种为 C. confragosa。共有 5303 个基因获得 GO

功能注释(图 5)，包括 3 个功能方面的内容，分子功

能主要与催化活性(catalytic activity)和结合(binding)

有关，细胞组分主要与细胞(cell)和细胞部分(cell part)有

关，而生物过程主要与代谢过程(metabolic process)和细

胞进程(cellular process)有关。1985 个基因成功注释到 
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图 2  15-mer 分析统计分布 
Fig.2  15-mer depth-frequency distribution 

 

 
 

图 3  GC 含量与测序深度关联分布 
Fig.3  Distribution of GC content and sequence depth 

 

 
 

图 4  C. confragosa CHL02 基因长度分布 
Fig.4  Gene length distribution of C. confragosa CHL02 

 

KOG 数据库(图 6)，其中，翻译后修饰，蛋白质转换，

伴侣  (posttranslational modification, protein turnover, 

chaperones, O) 、 一 般 功 能 预 测 (general function 

prediction only, R)、翻译核糖体结构和生物合成

(translation, ribosomal structure and biogenesis, J)占据

比例较大。KEGG 富集分析(图 7)显示，预测的 5057

个编码蛋白共涉及 378 条代谢途径，主要集中在萜类

化合物和聚酮类化合物的代谢、碳水化合物代谢、氨

基酸代谢、运输和分解代谢以及转录途径中。 

2.5  碳水化合物活性酶类 

CAZy 是能催化碳水化合物降解、修饰以及生物

合成的相关酶系家族。共预测到 392 个潜在的编码碳

水化合物活性酶相关的基因，分布于不同的酶家族，

占编码基因的 4.84%。其中含量最高的是糖苷水解酶

家族(glycoside hydrolase, GH) (226)，占全部碳水化合

物酶的 57.65%，其余依次为糖苷转移酶 (glycosyl 

transferases, GT) (87) 、 碳 水 化 合 物 结 合 模 块

(carbohydrate-binding modules, CBM) (51)、氧化还原

酶 (auxiliary activities, AA) (34)、碳水化合物酯酶

(carbohydrate esterases, CE) (22)以及多糖裂解酶家族

(polysaccharide lyases, PL) (3)，所占比例分别为

22.19%、13.01%、8.67%、5.61%和 0.76%。识别数目

最多是 GH 家族的第 3 大组群 GH18，为 25 个，它含

有许多真菌的几丁质酶，主要负责和其他的降解酶共

同改造和回收真菌自身细胞壁。 

2.6  次级代谢产物合成基因簇分析 

次级代谢产物的编码基因通常成簇存在于基因

组中，编码具有多种功能的复合酶。共预测到 22 个

次级代谢产物合成基因簇，涉及到萜烯类(terpene)、

Type 1 聚 酮 合 酶 (t1PKS) 、 非 核 糖 体 肽 合 成 酶

(NRPS) 、 t1PKS-NRPK 、 羊 毛 硫 肽 类 化 合 物

(lantipeptide)、Terpene-NRPS 以及其他化合物的合

成，表明 CHL02 菌株具有合成多种化合物的能力。

其中，涉及到 NRPS 合成以及未知化合物的基因簇

数目最多都为 6 个。与已知次级代谢产物进行 Blast

比对发现，CHL02 菌株通过部分 NRPS 途径、

t1PKS-NRPS 混合代谢途径以及 t1pks 途径可以产生

白僵菌素(beauvericin)、镰刀菌素(fusarin)及胞外嗜

铁素(epichloenin)等。 

2.7  病原宿主互作相关基因 

病原宿主互作基因数据库，包括微生物致病菌对

不同类寄主的致病相关基因，对寻找药物干预的靶基

因研究有重要作用。通过基因注释，菌株 CHL02 共

有 1162 个 PHI 相关基因，主要分布在毒性降低(reduced 

virulence)、致病性不变(unaffected pathogenicity)、致

病性丧失(loss of pathogenicity)、混合功能(mixed 

outcome)、致病因子(lethal)、毒性增强(increased virulence 
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图 5  C. confragosa CHL02 蛋白质 GO 功能聚类分析 
Fig.5  GO cluster analysis of C. confragosa CHL02 proteins 

 

 
 

图 6  C. confragosa CHL02 蛋白质 KOG 聚类分析 
Fig.6  KOG cluster analysis of C. confragosa CHL02 

A：RNA 加工和修饰；B：染色质结构和动力学；C：能量生产与转换；D：细胞周期调控，细胞分裂，染色体划分； 

E：氨基酸运输与代谢；F：核苷酸转运和代谢；G：碳水化合物转移和代谢；H：辅酶转运和代谢；I：脂质运输和代谢；

J：翻译，核糖体结构和生物起源；K：转录；L：复制，重组和修复；M：细胞壁/膜/被膜生物合成；N：细胞运动； 

O：翻译后修饰，蛋白质转换，分子伴侣；P：无机离子运输和代谢；Q：次级代谢产物的生物合成，转运和代谢； 

R：一般功能预测；S：功能未知；T：信号转导机制；U：胞内运输，分泌和囊泡运输； 

V：防御机制；W：胞外结构；Y：核心结构；Z：细胞骨架 
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图 7  C. confragosa CHL02 KEGG 代谢通路分类 
Fig.7  KEGG classification of metabolic pathways map of C. confragosa CHL02 

 
(hypervirulence)、效应器 (effector) (plant avirulence 

determinant)和靶向物(chemistry target)等模块中(图 8)。大

部分的基因表达减弱导致病原菌对相应寄主致病能

力降低，并在病原菌与寄主互作过程中发挥不同的

作用，包括防御机制、转录因子、碳水化合物运输

和代谢、细胞内转运、无机离子运输和代谢、分泌

和膜泡运输等。83 个致病因子基因主要来自于禾谷

镰刀菌(Fusarium graminearum)、烟曲霉菌(Aspergillus 

fumigatus)以及球孢白僵菌，尤其是球孢白僵菌中几

丁质酶基因 BbCHIT1 过表达导致致病性增强。与毒

性增强相关的致病基因 Ops3 和 Ohmm 基因也源自

球孢白僵菌，分别具有转录因子和跨膜蛋白作用。

而效应器中的 Blys2 和 Blys5 基因，同样存在于球

孢白僵菌中，作为效应分子介导真菌–昆虫的相互

作用。  

2.8  比较基因组分析 

CHL02 菌株与 5 株参考菌株的基因组信息进行

直接比较分析，其基本特征见表 1。结果显示，CHL02

菌株组装的 Scaffold 数目仅次于文森虫草菌，远多于

其他参考菌株，可能是因为存在测序 gaps；基因组最

大，与其较接近的是昆虫源粗糙虫草菌 RCEF 1005；

CHL02 菌株的 GC 含量为 53.09%，高于参考菌株蛹

虫草 CM01、爪哇虫草菌和球孢白僵菌；编码蛋白基

因数量最少，虽然具有虫草菌的基本基因特征，但在

进化上可能存在一定差异。 

OrthoVenn2 直系同源聚类分析发现，共得到

10,829 个基因 clus ters，5309 个直系同源基因

clusters(至少含有 2 个物种)以及 5520 个单拷贝基因

clusters。6株菌的共有基因簇(核心基因组)有 5742个，

占总基因的 53.02%，CHL02 菌株的特有基因簇最少，

为 7 个，而其他参考菌株的特有基因簇分别是球孢白

僵菌 51 个，文森虫草菌 24 个，粗糙虫草菌 RCEF 1005 

23 个，爪哇虫草菌 18 个，蛹虫草 CM01 12 个。此外，

CHL02 菌株与粗糙虫草菌 RCEF 1005 的共有基因簇

最多，为 7679 个，基因组成对比较相似矩阵热图也 
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图 8  C. confragosa CHL02 在 PHI 数据库中的匹配结果 
Fig.8  The match result of C. confragosa in PHI database 

 
表 1  C. confragosa CHL02 与参考菌株的全基因组特征比较 

Tab.1  Comparison of genomic features of the C. confragosa CHL02 genome and with reference strains 

菌株名称 
Sample name 

INSDC ID 
组装类型 
Seq type 

总数 
Total number

大小 
Size /Mb 

GC 含量 
GC content (%) 

编码蛋白 
CDS (No.) 

C. confragosa CHL02 WHIX00000000.1 Scaffold 407 36.17 53.09 8093 

C. confragosa RCEF 1005 AZHF00000000.1 Scaffold 130 35.59 53.10 11,030 

C. militaris CM01 AEVU00000000.1 Scaffold 32 32.21 51.40 9651 

C. fumosorosea AZHB00000000.1 Scaffold 430 33.49 53.60 10,061 

C. javanica SPUL00000000.1 Scaffold 173 34.97 52.50 11,142 

B. bassiana ADAH00000000.1 Scaffold 237 33.6 51.40 10,364 

 
显示二者具有较高的聚类(图 9)。系统发育树(图 10)

显示，CHL02 菌株与粗糙虫草菌 RCEF 1005 的遗传

距离最近，其次是爪哇虫草菌和文森虫草菌。 

3  讨论 

生物信息学和基因组测序的发展，有利于理解微

生物的多样性、进化以及物种间相互作用等(吴明林

等, 2018; 吴欢欢等, 2019)。全基因组测序技术已广泛

用于动植物病原菌的鉴定与分析，可在分子水平上系

统研究致病菌的遗传进化信息、致病机制和与寄主的

互作机制等，为病原菌的鉴别分类、耐药性的检测、

防病策略的制定及疫苗开发提供有价值的参考数据

(孙静等, 2019; Yu et al, 2017)。除实验室前期从新疆

昌吉地区某养殖场内患病河鲈分离得到的病原菌

C.confragosa CHL02 分离株外，未见其他鱼源 C. 

confragosa 的相关报道。因此，本研究旨在通过全基因

组测序和比较基因组分析，了解河鲈源 C. confragosa  

CHL02 菌株的基因组序列信息，为深入研究其致病机

制提供一定的理论基础。 

CHL02 菌株基因组测序结果显示，组装后的基

因组大小为 36.17 Mb，预测到 8093 个编码基因，有

7724 个匹配到已知功能蛋白，涉及调控、转运、环

境适应和次级代谢活动等。GO 注释表明 CHL02 菌株

的蛋白功能主要集中在生物学过程，参与大量的代谢

过程，以及对自身或外界环境的催化活性，为蛋白质

的分泌过程和功能发挥奠定分子基础。KOG 分类具

有局限性，有很多基因没有在 KOG 里分类或功能未

知，更深层次的基因功能信息还有待进一步研究。

KEGG 注释表明，菌株具有丰富完整的代谢途径，使

生物体不断进行物质和能量交换，保持它们自身活动 

需要物质和对外界环境及时做出反应，增强病原菌的

环境适应性。涉及菌株次生代谢产物生物合成的相关

基因也比较丰富，这些基因代谢途径与基因在细胞内

发挥的作用有着密切关系。 
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图 9  菌株直系同源聚类分析 
Fig.9  Cluster analysis of strains direct homology 

a 为菌株间基因集合的韦恩图，b 为各菌株对应的基因数目，c 为成对比较热图 
Fig.a is the Venn diagram of gene clusters among strains, Fig.b is the number of gene clusters corresponding to  

each strain, and Fig.c is the pairwise heatmap 
 

 
 

图 10  菌株 CVTree 系统进化分析树 
Fig.10  Phylogenetic analysis tree of strain by CVTree 

 

CHL02 菌株的逆转录转座子包含一些常见的转

座子亚群 Gypsy、R1、Copia、Jockey、ERV1、Pao

和 DIRS 等，这些亚群也是真菌中比较丰富的转座子

类型(Kempken et al, 1998)。DNA 转座子中 Hat、

CMC-EnSpm、TcMar 和 MULE-MuDR 在真菌中较为

丰富，而 Maverick、Novosib、PIF-Harb 和 piggyBac

的分布较为罕见，仅存在于少数真菌类群中，P、Ginger

和 Merlin 转座子也仅在少数物种中被识别(Muszewska 

et al, 2017)。转座子具有影响基因编码能力、破坏基

因功能的作用，对 CHL02 菌株转座子分类注释有助

于研究 C. confragosa 基因组的大小和进化(Wessler, 

2006)，也为发现与其致病性及进化相关基因研究提

供了思路(McCue et al, 2012)。 

CHL02 菌株 CAZymes 基因的分布与蛹虫草不

同，表示虫草属菌不同种在基因组水平上存在进化差

异和环境适应性，可为进一步研究 CHL02 菌株的遗

传和分子机制奠定基础(Zheng et al, 2011)。随着水产

养殖业越来越多地使用豆粕、各种谷类等植物源性饲

料，鱼类更易受到真菌感染(Matejova et al, 2016)。次

级代谢产物合成基因簇预测结果显示，预测的 22 个

次级代谢产物合成基因簇涉及多种化合物合成途径，

其中，PKS、NRPS 和 PKS-NRPS 混合代谢途径是大

多数真菌毒素合成的关键代谢途径，CHL02 菌株能

够合成白僵菌素和镰刀菌素等真菌毒素。KEGG 富集

分析中有 868 个基因参与了 CHL02 菌株的萜类和聚

酮类化合物的代谢，而萜类化合物的代谢过程中也会

产生多种真菌毒素(Yun et al, 2015)。此外，存在 6 个

未知化合物的基因簇，可为后续发掘未知的具有特殊

作用化合物的研究奠定基础。几乎所有与疾病相关的

基因都在 KEGG 代谢通路中被注释，这些基因在病

原体与宿主的相互作用中发挥着不同的作用，如防御

机制、复制、重组与修复、信号转导、碳水化合物运

输与代谢、无机离子运输与代谢等。CHL02 菌株和

其他病原菌一样，通过释放致病因子(胞外酶、激素

和毒素)等来完成对寄主的侵染，而 CoRAS1 基因、

转录因子、泛素蛋白、蛋白磷酸酶、蛋白激酶直接或

间接参与致病过程(柳凤等, 2018)，这将有助于进一

步研究 CHL02 菌株的发病机制。 
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Nr 库同源注释发现，CHL02 菌株与粗糙虫草菌 

RCEF 1005 具有很高的同源性(91.6%)，基因组直接

比较发现，二者在基因组组装和编码蛋白上具有一定

的差异，这可能是因为相同物种的不同来源分离株的

进化和环境适应性不同。同样，与参考菌株基因组相

比，CHL02 菌株的基因组越大，其包含的遗传信息

中涉及代谢相关基因和压力耐受基因的可能性就越

大，这为适应不同的生存环境提供了特有的基因组代

谢机制。基因聚类分析和系统发育树均显示，CHL02

菌株与粗糙虫草菌 RCEF 1005 具有很高的同源性，亲

缘关系较近，但病原宿主互作分析结果显示，CHL02

菌株的致病基因 BbCHIT1、Ops3、Ohmm、Blys2 和

Blys5 同样存在于球孢白僵菌而不是粗糙虫草菌

RCEF 1005，所涉及的致病机制还有待进一步研究。 

综上所述，本研究通过全基因组测序和比较基因

组分析，初步掌握了河鲈源致病菌 C. confragosa 

CHL02 菌株基因组的整体分布、基因组成、蛋白功

能、致病因子和进化地位等，为后续该菌株侵染河鲈

的作用机制和防治等相关研究提供了分子水平上的

参考依据。 
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Whole-Genome Sequencing and Comparative Genome Analysis of a Pathogenic 
Cordyceps confragosa CHL02 Strain Isolated from Perca fluviavilis 

ZHANG Yanzhen1,2#, FU Longwei1,2#, SUI Zhihai2, WANG Yongxing1, LIU Yunguo2①
 

(1. College of Life Sciences and Technology, Xinjiang University, Urumqi, Xinjiang  830046, China;  
2. College of Life Sciences, Linyi University, Linyi, Shandong  276005, China) 

Abstract    Cordyceps confragosa is an entomopathogenic fungus that was isolated and identified from 

the disease Perca fluviavilis. The anamorphic stage, Lecanicillium lecanii, has been widely used as an 

insect biocontrol agent in agriculture. To date, whole-genome sequencing of C. confragosa isolated from 

fish has never been reported. This study used the Illumina PE150 sequencing platform to whole-genome 

sequence CHL02 strain, and the sequencing data were assembled and analyzed by the corresponding 

software. Gene prediction and functional annotation were conducted, secondary metabolite synthesis gene 

clusters were predicted, and pathogen-host interactions and comparative genomic analyses were 

performed. The sequencing results showed that the CHL02 genome is 36.17 Mb with a GC content of 

53.09%. There were 8093 identified genes, 1618 TEs (Transposable elements), 4572 tandem repeats, and 

114 transfer RNAs (tRNAs). A total of 7724 genes were annotated, 1985 of which were obtained by KOG 

annotation, and 2687 genes were involved in metabolic processes in the Gene Ontology (GO) cluster 

analysis. Twenty-two secondary metabolite synthesis gene clusters were predicted, and 1162 genes were 

involved in the pathogen-host interaction mechanisms. Gene cluster analysis and the phylogenetic tree 

showed high homology with the reference strain C. confragosa RCEF 1005 of insect origin. This study, 

for the first time, reported the whole genome sequencing and comparative analysis of C. confragosa 

CHL02 isolated from P. fluviavilis. These results provide an important theoretical foundation for further 

research into the mechanisms of perch pathogen infections. 
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