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Supporting Information S12 Fig. Quantification of autophagy‐related genes in Trichoderma spp. and P. 
pastoris expressing hfbs 

 

Fig S12 Expression pattern of autophagy‐related genes (atg) in Trichoderma spp. during the formation 
and maturation of conidiogenic rings and in Pichia pastoris strains producing/nonproducing HFBs from 
Trichoderma. The expression ratio of each gene is the mean fold change relative to its expression at the 
stage of the vegetative growth (see Fig 5) and calibrated by the internal control gene tef1 for Trichoderma 
spp., and the expression ratio of each gene was compared to its expression in a noninducible sample 
(BMG‐vec) and calibrated by the internal control gene act1 for P. pastoris using the 2‐ΔΔCt method. Error 
bars represent the standard deviation calculated from four biological replicates. RNAs of Trichoderma 
spp. were extracted from the fungal biomass grown on the desired six positions on the PDA cultures 
(shown in Fig 5). Position 3 and 4 were the conidiating ring areas. RNA of P. pastoris was extracted from 
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yeast cells grown in inducible (BMM)/noninducible (BMG) cultures. The tested genes were selected based 
on their reported functions involved in cell autophagy [1] [2, 3] 
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