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Table 1 Mean lesion length (LL) and Spread in sapwood (SWG) and standard deviations to the mean at 5 and 21 days for each host-pathogen combination. The table also reports  the number of failed inoculations (failed), prevented infections (IP) and inoculations with colonization of the sapwood (C_SWG) at 21 dpi. Interactions used for transcriptome analyses are shown in bold.
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Table 3. Strongly differentially expressed genes (>15 and < -15 log2foldchange) compared to wounding at 5 and 21 dpi ( days post inoculation) in every host and pathogen combinations.
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5 dpi 21 dpi

clone Isolate

Failed

IP

C_SWG

LL LL SWG

H. annosum 87087/8 3,0

±

0,0 0 1 4 2,2

±

1,5 9

±

15

H. annosum Rb28-20 1,2

±

0,8 2 1 2 3,3

±

0,6 0

±

0

H. annosum L12-1 1,0

±

1,1 0 2 3 5,6

±

5,3 21

±

20

H. annosum Sä16-4 0,8

±

1,5 0 1 4 6,4

±

6,3 18

±

14

H. parviporum Rb175 1,0

±

0,7 1 0 4 3,8

±

1,0 36

±

41

3 5 17

H. annosum 87087/8 1,0

±

0,8 0 2 3 7,8

±

8,3 24

±

39

H. annosum Rb28-20 2,0

±

2,1 1 0 4 7,8

±

5,2 6

±

13

H. annosum L12-1 3,2

±

4,0 1 1 3 11,0

±

7,9 13

±

15

H. annosum Sä16-4 4,0

±

2,2 0 1 4 15,8

±

15,0 36

±

45

H. parviporum Rb175 2,0

±

2,2 1 1 3 5,3

±

4,4 33

±

38

3 5 17

H. annosum 87087/8 0,8

±

1,3 0 2 3 4,8

±

4,4 2

±

4

H. annosum Rb28-20 1,0

±

0,8 2 0 3 5,7

±

2,3 0

±

0

H. annosum L12-1 0,4

±

1,9 0 0 5 8,4

±

3,8 3

±

4

H. annosum Sä16-4 1,0

±

1,3 1 2 2 8,6

±

8,3 21

±

26

H. parviporum Rb175 1,2

±

2,1 0 1 4 5,8

±

5,9 2

±

4

3 5 17

H. annosum 87087/8 1,2

±

1,1 0 3 2 4,8

±

6,3 13

±

19

H. annosum Rb28-20 0,8

±

0,7 2 1 2 5,7

±

3,8 0

±

0

H. annosum L12-1 1,6

±

2,4 0 1 4 7,6

±

4,2 35

±

24

H. annosm Sä16-4 1,0

±

3,0 1 0 4 24,5

±

37,3 41

±

40

H. parviporum Rb175 2,0

±

2,2 0 0 5 10,8

±

10,9 31

±

38

3 5 17

H. annosum 87087/8 0,2

±

1,3 0 3 2 3,0

±

4,8 8

±

15

H. annosum Rb28-20 1,5

±

1,0 3 0 2

H. annosum L12-1 1,5

±

0,9 0 1 4 3,8

±

3,1 7

±

13

H. annosum Sä16-4 1,6

±

1,0 0 1 4 3,2

±

2,8 24

±

31

H. parviporum Rb175 2,0

±

1,4 0 2 3 2,6

±

2,4 18

±

28

3 7 15

H. annosum 87087/8 1,2

±

3,6 2 2 1 1,3

±

1,5 13

±

23

H. annosum Rb28-20 1,4

±

1,5 1 2 2 1,2

±

1,7 0

±

0

H. annosum L12-1 2,0

±

0,7 0 1 4 8,6

±

5,9 14

±

16

H. annosum Sä16-4 0,7

±

1,4 0 2 3 7,6

±

6,7 5

±

5

H. parviporum Rb175 1,6

±

1,0 1 1 3 1,8

±

2,1 10

±

12

4 8 13

H. annosum 87087/8 1,2

±

0,8 0 4 1 1,8

±

1,1 2

±

4

H. annosum Rb28-20 2,0

±

1,8 2 0 3 4,0

±

2,6 3

±

6

H. annosum L12-1 1,8

±

1,8 2 1 2 9,0

±

5,3 8

±

10

H. annosum Sä16-4 1,8

±

1,4 0 1 4 3,8

±

4,8 11

±

17

H. parviporum Rb175 3,8

±

1,4 0 3 2 1,6

±

1,3 9

±

15

4 9 12

H. annosum 87087/8 2,0

±

1,0 0 1 4 15,6

±

10,3 35

±

29

H. annosum Rb28-20 2,0

±

1,4 3 0 2 N.A.

±

N.A. N.A.

±

N.A.

H. annosum L12-1 2,0

±

2,2 1 1 3 9,3

±

9,2 16

±

24

H. annosum Sä16-4 3,0

±

2,5 1 0 4 14,3

±

15,2 13

±

10

H. parviporum Rb175 2,2

±

5,2 0 0 5 27,6

±

47,4 20

±

20

5 2 18

H. annosum 87087/8 2,0

±

0,5 1 1 3 2,8

±

2,5 6

±

5

H. annosum Rb28-20 1,2

±

1,3 4 1 0 N.A.

±

N.A. N.A.

±

N.A.

H. annosum L12-1 0,8

±

3,0 0 2 3 8,4

±

7,4 8

±

8

H. annosum Sä16-4 2,0

±

2,8 0 1 4 5,2

±

5,8 34

±

26

H. parviporum Rb175 1,2

±

1,5 0 1 4 2,5

±

2,1 36

±

23

5 6 14

H. annosum 87087/8 1,5

±

1,9 1 2 2 3,0

±

0,8 15

±

18

H. annosum Rb28-20 1,2

±

1,3 5 0 0 N.A.

±

N.A. N.A.

±

N.A.

H. annosum L12-1 2,0

±

2,5 1 0 4 6,5

±

7,9 20

±

10

H. annosum Sä16-4 2,0

±

1,5 1 0 4 6,5

±

5,8 29

±

13

H. parviporum Rb175 2,2

±

1,2 0 0 5 5,4

±

3,0 32

±

16

8 2 15

4195

0427

1977

4632

4886

4492

1402

8590

2405

4820
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Annotation

MA_102298g0010 -39-40-41 . . . . -38-39 . . . . . -39 . . . peroxidase 66

MA_874g0010 -28 . . -37 . . . . . . . . 30 . . . . . UPF0481 At3g02645

MA_1567g0010 -25-25 . . . . . . . . . . . . -25 . 31 . kDa proline-rich -like

MA_10427976g0010 -19-19 . . . 21 . . . . . . . . -18 . . . WAT1-related At5g07050

MA_10433639g0010 -19-22-21 . . . . . . . . . . . . . . . dirigent

MA_10434745g0010 -18-17-19 . . . 17 . . . . . . . . . . . N/A

MA_186746g0010 -17-17 . . . . -18-17-16 . 21 . . . . . . . WAT1-related At5g07050-like

MA_55031g0010 -16-16-18 . . . 17 . . . . . . . . . . . SCF ubiquitin ligase

MA_46821g0010 -16 . . -16 . -14 . . . 13 12 . . . . . . . probable carboxylesterase 17

MA_146416g0010 -16 . . . 15 . . . . . . . . -15 . . . -15myosin-6-like isoform X3

MA_347842g0010 -15-16 . -21-14 . . . . . . . . . . . . . disease resistance At3g14460

MA_10428745g0010 -14-15-13 -20-13-14 . . . . . . . . . . . . disease resistance RPM1-like isoform X1

MA_10427657g0010 -14-16 . -22 . . . . . . . . . . . . . . N/A

MA_10426515g0010 16 . 14 -7 . 15 . . . . . . . . . . . . dirigent 11-like

MA_10412431g0010 19 . . . . . . . . . . . . . . . . . glycosyl hydrolase

MA_10429309g0010 19 . . . . . . . . . . . . . 18 . . 22 microtubule-associated 70-1

MA_68091g0010 20 . . . . . -16 . . . . . . . . . . . auxin-responsive SAUR71-like

MA_10435604g0010 30 . . . . . -29 . . . . . . . . . . 37 AF132123_1laccase

MA_131607g0010 32 . . . . . . . . . . . . . . . . . aspartic ase oryzasin-1-like

MA_10425884g0010 32 . 30 . . . 28 28 28 . . . 31 . 32 . 34 34 ent-copalyl diphosphate synthase

MA_30738g0010 43 . . . . 43 . . . . . . . . . . 43 . N/A

MA_11096g0010 . -16 . -25 . -16 -15-16 . -15 . -15 . . . . . . probable LRR receptor-like serine threonine- kinase At3g47570

MA_90135g0010 . -18 . -24-20 . 18 18 18 . 24 23 . . . -19-25-24polygalacturonase-like

MA_10428235g0030 . -14 . -23 . . . . . . . . . . . . . . heat shock 70 kDa

MA_6445712g0010 . . . -22-15-16 . . . . . . -19 . -18 . . . N/A

MA_136889g0010 . -14 . -22 . -15 . . . . . . . . . . . . probable LRR receptor-like serine threonine- kinase At3g47570

MA_10338978g0010 . . . -20-16 . . . . . . . . . . -18-23-22probable pectate lyase 5

MA_10352g0010 . . . -18-17-17 . . . . 18 . . . . . 2 . 3-oxo-Delta(4,5)-steroid 5-beta-reductase-like

MA_469808g0010 . . . -17-17 . . . . 21 20 . . . . . . . A Chain Structure Of A Three-Domain Sesquiterpene Synthase

MA_2093826g0010 . . . -12 . . . . . . . . . . . . -7 . glycosyl hydrolase

MA_523415g0010 . . . -11-11 . . . . . . . . . . . . . 2-methyl-3-buten-2-ol synthase

MA_227118g0010 . -18 . -10 15 . . . . . . . . . . . . . F-box PP2-B10-like

MA_10027972g0010 . -17 . -10 . 17 . . . . . . . . . . . . MULTISPECIES: family intramembrane metalloprotease

MA_136889g0020 . . . -6 15 . . . . . . . . . . . . . probable LRR receptor-like serine threonine- kinase At3g47570

MA_58978g0010 . . . 23 22 21 -17 . -18 . . 17 . . . . . . Lipid transfer

MA_10434303g0010 . . 16 25 24 . . . . 25 . . . . . -15-19 . Lipid transfer

MA_5501467g0010 . -36-36 . . . 35 . . . . . 40 . 42 . . . bifunctional pinoresinol-lariciresinol reductase 2-like

MA_58746g0010 . -33-38 . . . 34 . . . 36 33 . . . -28 . . sucrose-binding -like

MA_35764g0010 . -20 . . . . . . . . . 18 . . . . . . non-specific lipid-transfer 8

MA_135427g0010 . -19 . . . . . . . . . . . . . . . . aspartic ase A1

MA_4025805g0010 . -19 . . . 20 . . . . . 20 . . -17 . . . non-specific lipid-transfer

MA_8342156g0010 . -16-17 . . . -16-16-16 . . . 19 . . . . 23 dirigent pDIR18

MA_2233726g0010 . -15 . . 17 . -15 . . . 15 14 . . . . . . germin subfamily 1 member 1

MA_10370048g0010 . 23 . . . 20 -29-25-24 . . . . . . . . . 1-aminocyclopropane-1-carboxylate oxidase

MA_10374232g0010 . 25 23 . . 28 -25 . -24 29 28 26 . . . . . . homeobox-leucine zipper ROC3-like isoform X1

MA_158099g0010 . . 17 . . . . -18 . . . . 18 . . . . . Transcription factor MYB86

MA_10318273g0010 . . 27 . . 33 . 29 . 34 33 30 . . 33 . . . homeobox-leucine zipper HDG11

MA_126287g0010 . . 32 . . 34 . . . . . 31 . . . . . . RING-H2 finger ATL74-like

MA_10430758g0010 . . 41 . . . . 42 . . . 40 . . . . . . expansin B1

MA_716668g0010 . . . . . 15 . . . . . . . . . . . . N/A

MA_874084g0010 . . . . . 18 . . . . . . . . . . . . antimicrobial Gnk2-1

MA_7715887g0010 . . . . . 19 . . . . . . . . . . . . WAT1-related At5g07050-like

MA_104866g0010 . . . . . 19 . . . . . . . . . . . . lipid-transfer DIR1

MA_110313g0010 . . . . . 22 . . . . . . . . . . . . WAT1-related At5g07050-like

MA_10427575g0010 . . . . . 23 . . . . . . . . . . . . unknown

MA_9074162g0010 . . . . . 26 -24-24 . . 24 . . . . . . . WAT1-related At5g07050-like

MA_6558g0010 . . . . . . -15-18-19 . . . . . . . . 23 mannan endo-1,4-beta-mannosidase 6 isoform X1

MA_10375359g0010 . . . . . . -11-10 . . . . . . . . . . 1-aminocyclopropane-1-carboxylate synthase 7-like

MA_14515g0010 . . . . . . -10 . . . . . . . . . . . unknown

MA_74949g0010 . . . . . . -10 . . . . . . . . . . . N/A

MA_121240g0010 . . . . . . -10 . . . . . . . . . -13-10ACC synthase

MA_38518g0010 . . . . . . 15 . 15 16 . 15 . . . . . . N/A

MA_7787614g0010 . . . . . . 38 . . . . . 44 14 . . . . cysteine protease XCP1-like

MA_17048g0010 . . . . . . . . . 21 . . . . . . . . homeobox-leucine zipper HDG5 isoform X1

MA_6565643g0010 . . . . . . . . . 22 . . . . . . . . Lipid transfer

MA_50251g0010 . . . . . . . -16 . 25 . . 17 . . . -18-16NLTP_PINTA ame: Full=Non-specific lipid-transfer Short=LTP Flags: Precursor

MA_32060g0010 . . . . . . . . . 46 43 40 . . . . . . 2-methyl-3-buten-2-ol synthase

MA_10425982g0010 . . . . . . . -17-17 . . . . . . . . . cysteine protease XCP1

MA_9376357g0010 . . . . . . . . . . 20 . . . . . . . chitinase 5-like

MA_89670g0010 . . . . . . . . . . 20 . . . . . . . N/A

MA_867716g0010 . . . . . . . . . . 20 . . . . . . . probable LRR receptor-like serine threonine- kinase At5g48740

MA_10437060g0010 . . . . . . . . -37 . . . . . 43 . . . subtilisin-like protease

MA_205016g0010 . . . . . . . . 13 . . . . . . . . . laccase-17-like isoform X1

MA_109058g0010 . . . . . . . . 21 . . . . . . . . . peroxidase 72-like

MA_10379473g0010 . . . . . . . . . . . 20 . . . . . . non-specific lipid-transfer 6-like

MA_196669g0010 . . . . . . . . . . . . . . . -16-26-26Dehydration-responsive RD22

MA_130040g0010 . . . . . . . . . . . . . 6 . . 11 8 WAT1-related At5g07050-like

MA_10436535g0030 . . . . . . . . . . . . . 10 . . . . 21 kDa -like

MA_10436535g0010 . . . . . . . . . . . . . 13 . . . . 21 kDa

MA_10429511g0010 . . . . . . . . . . . . . . . . -12-10thaumatin

MA_10211971g0010 . . . . . . . . . . . . . . . . -12-10thaumatin

MA_4708809g0010 . . . . . . . . . . . . . . . . -12-10thaumatin

MA_5112537g0010 . . . . . . . . . . . . . . . . -12-10thaumatin

MA_88153g0010 . . . . . . . . . . . . . . . . -11-11glutamate receptor -like

MA_199326g0010 . . . . . . . . . . . . . . . . -11 -9 glycosyl hydrolase

MA_3193g0010 . . . . . . . . . . . . . . . . -11-11beta-amylase chloroplastic

MA_152803g0010 . . . . . . . . . . . . . . . . -11 -9 thaumatin

MA_10383303g0010 . . . . . . . . . . . . . . . . -11 -9 glucan endo-1,3-beta- basic isoform-like

MA_164438g0010 . . . . . . . . . . . . . . . . -11 . ethylene-forming enzyme

MA_618966g0010 . . . . . . . . . . . . . . . . -10 -9 shikimate O-hydroxycinnamoyltransferase-like

MA_2510054g0010 . . . . . . . . . . . . . . . . -10 -9 N/A

MA_5999529g0010 . . . . . . . . . . . . . . . . -10-10N/A

MA_47247g0010 . . . . . . . . . . . . . . . . -10 -8 isoeugenol synthase 1-like

MA_10337257g0010 . . . . . . . . . . . . . . . . -10 -8 beta 1,3 glucanase

MA_235378g0010 . . . . . . . . . . . . . . . . -10 . SRG1-like isoform X1

MA_70464g0010 . . . . . . . . . . . . . . . . -10 -9 SRG1

MA_124869g0010 . . . . . . . . . . . . . . . . 10 10 cationic peroxidase 1-like

MA_15539g0010 . . . . . . . . . . . . . . . . 11 12 N/A

MA_10432299g0020 . . . . . . . . . . . . . . . . 11 9 caffeic acid O-methyl transferase

MA_862120g0010 . . . . . . . . . . . . . . . . 16 16 PREDICTED: uncharacterized protein LOC104613087

MA_396966g0010 . . . . . . . . . . . . . . . . 20 . pinene synthase

MA_174616g0010 . . . . . . . . . . . . . . . . 21 . GNK2_GINBI ame: Full=Antifungal ginkbilobin-2 Flags: Precursor

MA_9198822g0010 . . . . . . . . . . . . . . . . 31 . laccase-17-like

 Clone 0427 Clone 8590 Clone 1977
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