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摘要

细菌性斑点病，由黄单胞菌属（Xanthomonas）成员引
起，是全球辣椒（Capsicum annuum）最重要的病害
之一。该病害在温暖潮湿的地区尤为具有毁灭性，因为
这些地区的环境条件有利于病原菌的快速繁殖和传播。
症状初期表现为水渍状小斑点，随后变暗并被褪绿晕圈
包围，严重感染时会导致落叶和显著的产量损失。病原
菌（Xanthomonas euvesicatoria pv. euvesicatoria 和
X. vesicatoria）表现出高度的遗传异质性、不断扩大的
寄主范围和复杂的致病机制。传播途径包括种子、空
气、水、昆虫和人类活动，这决定了该病害广泛的地理
分布。诊断方法包括传统和现代方法，防治措施包括铜
制剂、生物防治和抗性品种选育。尽管取得了进展，细
菌性斑点病仍然是种植者面临的严峻挑战，需要采取综
合措施进行早期检测和可持续管理。

辣椒（Capsicum annuum）是全球主要蔬菜作物之
一，具有重要的经济和营养价值。其生产常受细菌性病
害的限制，其中由黄单胞菌属（Xanthomonas）成员引
起的细菌性斑点病尤为突出（Osdaghi et al., 2021）。
该病害在温暖潮湿气候地区尤为具有毁灭性，因为这些
地区的环境条件有利于病原菌的快速繁殖和传播
（Potnis et al., 2015）。
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病原菌的分类学经历了多次变更——从最初描述为
Bacterium vesicatorium ， 到 现 代 分 类 包 括  X.
euvesicatoria pv. euvesicatoria、X. euvesicatoria pv.
perforans、X. hortorum pv. gardneri 和 X. vesicatoria
（Osdaghi et al., 2021）。

主要寄主为Capsicum annuum，但在其他物种如 C.
frutescens、C. chinense 和 C. pubescens 中也有发生
记载。病原菌的不同小种表现出特异性——一些菌株仅
侵染番茄，另一些仅侵染辣椒，还有一些可侵染两种寄
主（Kebede et al., 2014）。

黄单胞菌属（Xanthomonas）成员是典型的植物病原细
菌，广泛分布于世界各地的不同气候区域。它们引起的
病害症状多样，包括坏死、萎蔫、斑点、维管束细菌病
以及叶片、茎和果实的薄壁组织损伤。这些细菌的寄主
范围涵盖268种双子叶植物和124种单子叶植物，包括农
业和观赏作物、森林树种和杂草。在番茄、辣椒、菜
豆、大豆、水稻、小麦、棉花等作物的病害中观察到显
著的经济损失（Scortichini, 1995）。

Xanthomonas致病性的核心是III型分泌系统（T3SS）
——这是一种关键的分子机制，细菌通过该机制将效应
蛋白直接递送到植物细胞细胞质中。这些效应子操纵宿
主细胞过程，抑制免疫反应，并为感染发展创造有利环
境。T3SS由一个28 kb的染色体hrp（过敏反应和致病
性）基因簇编码，组织成六个位点。hrp基因突变导致
感病植物中致病性丧失，并在抗病植物中缺乏过敏反应
（HR），这凸显了该系统在植物-病原互作中的根本作
用（Liu et al., 2005）。

诊断传统上包括目视观察、分离和PCR分析。现代方法
如高光谱光谱学和预测建模允许在可见症状出现之前早
期检测感染（Reis Pereira et al., 2023），这在辣椒中
尤为有价值，因为目视诊断常因其他胁迫因素引起的相
似症状而受阻。

病害管理传统上依赖于铜制剂和抗生素，但对它们的抗
性已经广泛存在。新方法包括生物防治（噬菌体、拮抗
微生物）、系统抗性诱导剂和抗性品种选育。植物病原
细菌的生物地理学是其生态学的关键要素，许多物种的
分布有限，取决于气候条件、合适寄主的可用性和特定
的生态位。相比之下，细菌性斑点病的病原菌表现出异
常广泛的地理分布。它们在世界各地均有分布，但最常
见于热带和亚热带地区，那里高湿度和温度为其繁殖和
传播创造了最佳条件。促成其全球传播的主要因素之一
是受感染种子的流动，这使得病原菌能够被远距离运输
并引入新的产区（Kebede et al., 2014）。

细菌在植物表面附生存活，并可通过雨水飞溅、风或两
者的组合因素远距离传播（Vidaver and Lambrecht,
2004）。附生种群，包括来自潜伏感染的种群，是重要
的接种体库，在有利条件下可导致病害快速和大规模发
展。

辣椒细菌性斑点病仍然是种植者面临的严峻挑战，现代
分子和光谱技术为早期诊断和可持续病害管理开辟了新
前景。

材料与方法

辣椒细菌性斑点病的研究传统上依赖于多阶段实验方
法，这些方法结合了病原菌分离株的采集和表征、分子
鉴定以及不同Capsicum annuum基因型抗性的表型评
价。

在实践中，使用保加利亚和引进的品种及品系，以及
Xanthomonas vesicatoria 和 X. euvesicatoria的参考菌
株和新分离菌株。接种在气候室或温室的可控条件下进
行 ， 从 而 能 够 可 靠 地 评 估 致 病 性 （ Vasileva and
Bogatzevska, 2021）。

为确保方法学可靠性，使用对照、参考菌株和感病基因
型，以及在分子分析中使用内部PCR标准。

结果

黄单胞菌属（Xanthomonas）的病原菌是活体营养型和
坏死诱导型生物——这两个特征反映了它们与寄主植物
互作的不同阶段。活体营养阶段与可见症状出现前的早
期细菌增殖有关，此时病原菌利用活植物细胞作为营养
来源。坏死诱导阶段发生较晚，其特征是诱导细胞死亡
和坏死，导致典型的病害症状。这种两阶段策略由丰富
的致病性和毒力因子库支持，使细菌能够克服植物防御
机制、逃避免疫系统识别、确保营养获取并提高其繁殖
成功率（Abramovich and Martin, 2004）。

保加利亚5月至9月期间的气候条件为X. euvesicatoria
和 X. vesicatoria引起的辣椒细菌性斑点病的发生和发展
创造了极其有利的环境。持续保持在24–30°C范围内的
高温与细菌附生发育、繁殖和侵染潜力的最适条件相吻
合。在这些条件下，细菌在叶片表面形成大量种群，而
幼嫩植株的组织在生理上仍易受通过气孔和水孔侵入的
影响。个别年份的降雨高峰进一步加剧了流行病发展的
风险，因为雨水飞溅是接种体在植株间传播的主要机
制。

降雨后的大气湿度和表面湿度在叶片上形成水膜，促进
细菌侵入并导致大规模感染，尤其是在6月至7月期间，
此时温度和湿度恰好吻合。在这些条件下，最初的水渍
状病斑迅速发育、变暗并被褪绿晕圈包围，随后的降雨
中观察到继发感染和病斑融合，导致落叶和叶柄环状坏
死（图1）。
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图1. 辣椒叶片细菌性斑点病症状

活跃生长季节降雨量较高的时期表现出明显更强的流行
病趋势，而较干燥的季节限制了病害发展，但并不能阻
止局部感染的发生。高温和湿度增加期的组合决定了细
菌性斑点病的持续存在，并为感病品种的年度流行病高
峰创造了条件，特别是在使用受感染种子材料或存在前
几年附生种群的情况下。

除自然因素外，病原菌的传播也可通过人类活动发生。
农业工人、机械和作物栽培中使用的工具可作为机械传
播媒介。灌溉水，尤其是在过量浇水的情况下，是细菌
在植株间转移的最有效途径之一。昆虫也可作为传播媒
介，帮助病原菌传播，甚至选择性地消除植物微环境中
的竞争微生物。自生植物和杂草通过充当替代寄主和感
染库进一步使病害流行病学复杂化。

种子是植物病原细菌传播的最重要途径之一。除了通过
植物营养器官移动外，病原菌还侵入果实和种子，导致
种子材料的外部或内部污染。受污染的种子在育苗设施
中是特别重要的接种体来源，那里高温高湿为病害的快
速发展和传播创造了理想条件。在这样的环境中，即使
极少量的病原菌也可导致大规模感染。

空气是植物病原细菌传播的另一个重要因素。空气中含
有土壤颗粒和干燥植物残体碎片，其上可存在活细菌。
许多植物病原物种产生胞外多糖，在植物表面形成丝状
结构。干燥后，这些丝状结构断裂成碎片并进入空气，
被气流携带到不同距离。这种机制允许病原菌在田间条
件下隐蔽但有效地传播。

人类活动进一步加剧了植物病原细菌的传播。人类在将
植物和动物病原菌从它们广为人知的地区运送到缺乏其
存在信息的新地区方面极为有效。种植材料的运输、种
子交换、农业机械的移动，甚至田间工人的日常活动都
可能导致病原菌的无意传播。在全球化的世界中，这一
机制正成为新疫情出现和植物病原细菌范围扩大的关键
因素。

保 加 利 亚 对 Xanthomonas euvesicatoria 和  X.
vesicatoria的研究显示出明显表达的种、致病型和生理
小种多样性，其中PT致病型和P4T2、P6生理小种占优
势。自然种群在症状学、表型和基因型方面高度异质，
其中P6生理小种在X. euvesicatoria中最广泛分布，P2
生理小种在X. vesicatoria中最广泛分布。同时，利用
ms和Di%评价了270多个辣椒基因型的抗性并将其分
类，从而可以区分免疫型到高度感病型。鉴定出5个具
有完全免疫反应的基因型，果实性状的综合评价支持复
合抗性和农艺价值的选育。国家测绘确认了地理特异性
和遗传异质性，包括通过效应基因AvrBs3/AvrBs4。额
外测试显示Xanthomonas菌株对铜制剂的敏感性存在差
异，番茄分离株比辣椒分离株更敏感，且效果随浓度增
加 而 增 强 。 （ Vasileva and Bogatzevska, 2021;
Vasileva and Bogatzevska, 2022; Vasileva, 2023;
Vasileva and Todorova, 2024）。

调控植物病害的传播和防治是植物保护的主要环节之
一。具有良好数量和质量指标的食品生产持续依赖于对
多种病原生物具有持久抗性的植物。农药对环境的危
害、食品生产和人类健康的影响对其使用施加了日益严
格的限制。

化学药剂仍然是控制植物细菌性病害实践中的主要手
段，传统上使用铜制剂（包括硫酸铜溶液）来限制病原
菌发展。尽管应用广泛，但大量研究表明黄单胞菌属
（Xanthomonas）成员对铜阳离子的敏感性表现出显著
差异。已记录到敏感性降低甚至稳定抗性的情况，这对
铜制剂针对某些病原菌种群的有效性提出了质疑。这种
抗性具有重要的实践意义，因为它可能导致标准防治措
施的失败，并需要采用替代或组合方法进行病害管理。

更多相关主题：

保加利亚辣椒细菌性斑点病
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