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摘  要：尖孢镰刀菌引起的枯萎病在生产中的防控相当困难。通过总结国内外相关文献，综述

近年来有关尖孢镰刀菌致病机理和化感作用的研究进展。尖孢镰刀菌通过分泌毒素和细胞壁降

解酶共同致病，谱系特异性区域的存在是其致病性强和宿主范围广的主要原因；在尖孢镰刀菌

各专化型中已分离出大量致病相关基因；其他植物和拮抗微生物(木霉菌、丛枝菌根真菌、非致

病性尖孢镰刀菌以及植物生长促生菌)可以分泌化感物质，作用于宿主植物和尖孢镰刀菌，直接

抑制尖孢镰刀菌的生长或激活宿主植物的防御反应。未来有关尖孢镰刀菌致病机理研究应该在

基因组测序基础上构建精细的遗传图谱；对化感作用的研究应当深入探讨分子机理，利用高通

量测序等技术在转录组或蛋白组水平上明确宿主植物抗枯萎病相关基因，同时利用分子标记辅

助育种来筛选新的抗枯萎病品种。 
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Abstract: Plant wilt is one of disease difficult control caused by Fusarium oxysporum in crop and 
vegetables production field. Here is a review about domestic and overseas studies on pathogenesis by 
F. oxysporum and the application of allelopathic. Co-pathogenesis caused by F. oxysporum secretion 
of toxins and cell wall degrading enzymes in host plants. The lineage-specific region is the reason of 
F. oxyspoyum with strongly virulent and widely host. Different genes associated with its disease 
mechanisms have been isolated respectively in specialized F. oxysporum strains. However, some 
plants and microorganism (Trichoderma spp., arbuscular mycorrhizal fungi, non-pathogenic F. 
oxysporum, and plant growth promoting rhizobacteria) release allelochemicals which directly inhibit 
the growth of F. oxysporum or active defense reaction of host plants. For the furthermore in future, 
genome sequencing will be essential for building accurate genetic maps of different pathotypes of F. 
oxysporum. And gene-gene relationships between F. oxysporum and the resistance host plant should 



2144 微生物学通报 Microbiol. China 2014, Vol.41, No.10 

  

http://journals.im.ac.cn/wswxtbcn 

be exploded. High-throughput technologies will be necessary at the level of transcriptome as well as 
at the proteome level. Screening new plant varieties for resistance blight will also be developed by 
molecular marker assisted breeding. 

Keywords: Fusarium oxysporium, Fusarium wilt, Pathogenesis, Allelopathy 

在农业生产中，枯萎病是大多数作物易遭受的

一种严重土传病害，它通常是由细菌或者真菌引起

的 [1]。在这些病原菌中，尖孢镰刀菌 (Fusarium 

oxysporium) 最 为 常 见 ， 主 要 危 害 葫 芦 科

(Cucurbitaceae)植物、香蕉 (Musa nana)、番茄

(Lycopersicon esculentum)和棉花(Gossypium spp.)

等高经济价值作物。尖孢镰刀菌的防控十分困难，

主要是因为它除了在宿主植物中存活外，在土壤及

空气中存活 10年以上仍表现出很强的致病性[2]。 

随着人们对该病的重视，有关尖孢镰刀菌型枯

萎病的研究不断增多。加之近年来技术的不断进

步，特别是分子生物学技术的快速发展，关于该病

致病机理及相关化感作用的研究取得了很大进展。

本文中，我们通过总结相关文献，结合本研究组的

一些实际工作，从尖孢镰刀菌的致病机理和化感作

用两个方面来介绍尖孢镰刀菌相关研究进展，并对

未来研究进行了展望。 

1  尖孢镰刀菌致病机理 

1.1  生理水平上致病机理 

1.1.1  导管阻塞：植物细胞壁是尖孢镰刀菌感染植

物的第一个障碍。植物细胞壁的主要成分是纤维素

和果胶，其中纤维素由是 β-1,4-糖苷键或 β-1,3-糖

苷键构成的大分子多糖。尖孢镰刀菌可以分泌果胶

酶、纤维素酶以及 β-葡萄糖苷酶等 3 种细胞壁降

解酶来降解植物的细胞壁，植物细胞壁被降解后，

果胶阻塞宿主植物的导管，阻碍宿主植物吸收水

分，导致植物萎蔫致死[3]。 

Lee等[4]用植保素从尖孢镰刀菌中鉴定出了控

制植物细胞壁性质的 3 个基因：FOR1、FOR2 和

FOR3，其中 FOR3 编码 β-1,3-葡聚糖酶，降解植

物细胞壁中纤维素；Kikot等研究认为果胶酶与大

多数致病真菌的致病力有关，在植物感染病原真菌

的过程中，真菌分泌果胶酶活性的大小决定着植物

的发病程度[5]；同样地，纤维素酶活性也影响尖孢

镰刀菌的致病力，这在西瓜枯萎病菌(F. oxysporum 

f. sp. niveum，Fon)和黄瓜枯萎病菌(F. oxysporum f. 

sp. cucumerinum，Foc)的研究中已得到证实。 

除了这 3种细胞壁降解酶外，尖孢镰刀菌中还

有编码内切多聚半乳糖醛酸酶、外切半乳糖醛酸

酶、果胶酸内裂解酶以及木聚糖酶基因存在，

Jonkers 等[6]发现，利用基因敲除技术敲除其中任

何一个编码此类蛋白的基因，都会导致尖孢镰刀菌

对宿主致病性全部或部分丧失。 

1.1.2  致病毒素：5-丁基-2-吡啶甲酸，又名镰刀菌

酸，是镰刀菌属(Fusarium)真菌分泌的非专化型毒

素。镰刀菌酸损伤宿主植物根系细胞膜，增强根系

细胞的通透性，同时降低线粒体活性氧的含量、阻

止 ATP 合成，从而导致植物根系水分吸收受阻及

生长受到抑制[7]。Michilese等证实，如果阻断尖孢

镰刀菌的 β-酮己二酸途径，尖孢镰刀菌就不再具

有致病性，而 β-酮己二酸正是镰刀菌酸合成的前

体。目前关于镰刀菌酸在尖孢镰刀菌致病性上也有

一些负面的证据。比如：非致病性镰刀菌属真菌也

能分泌镰刀菌酸，少量的镰刀菌酸反而可以诱导植

物合成植保素[8]。 

除了镰刀菌酸外，脱氢镰刀菌酸、伏马菌素、

恩镰孢毒素、串珠镰刀菌素、白僵菌素、卡毒素、

麦角固醇以及玉米赤烯酮也被认为是尖孢镰刀菌

产生的毒素[9]。这些致病毒素不仅损伤植物根系，

同样影响宿主植物的种子萌发和形态结构。蒋荷等

用含有镰刀菌酸的粗毒素处理黄瓜 (Cucumis 

sativus)种子，种子萌发率显著降低[10]。李赤等发

现，粗毒素和单纯的镰刀菌酸处理香蕉叶片后，均

发生质壁分离；叶绿体数量及其内部淀粉颗粒数量
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显著减少，出现大量的嗜饿颗粒，叶绿体片层膨胀

扭曲并分解；线粒体变形，脊数量减少，最终膜局

部破裂，内含物外流[11]。 

关于导管阻塞与致病毒素，目前倾向于两者共

同致病。镰刀菌酸这些毒素被认为是尖孢镰刀菌早

期侵染宿主植物的信号物质，毒素与植物根系细胞

膜特定蛋白质结合[12]，损伤宿主植物的根系细胞

膜，促使宿主植物发生形态变化，为病菌的定殖打

下基础，然后尖孢镰刀菌分泌各种细胞壁降解酶，

导致宿主植物导管运输阻塞，植株萎蔫致死。 

1.2  尖孢镰刀菌致病相关基因 

在尖孢镰刀菌中，番茄专化型(F. oxysporum f. 

sp. lycopersici，Fol)基因组测序已经完成，该菌共

有 15条染色体，基因组大小 61 Mb，目前已发现

17 817个功能基因；通过其基因组分析发现：整个

基因组的 1/4为谱系特异性(Lineage-specific)区域，

该区域富含转座子及与致病相关的基因[13]，由于

该区域的存在，尖孢镰刀菌经常发生基因组水平转

移，易出现寄主专化型和生理小种，这是尖孢镰刀

菌致病力强和宿主范围广的主要原因[14]。 

一般来说，尖孢镰刀菌致病要经历菌丝生长、

信号识别、定殖以及蔓延 4个阶段。(1) 在菌丝生

长阶段：目前已从 Fol中分离出基因 fmk1，该基因

编码促分裂源活化蛋白激酶激酶 (Mitogen 

activated proteinkinase kinase，MKPK)，促使孢子

萌发与菌丝伸长。(2) 菌丝伸长后，要与宿主植物

发生信号识别，尖孢镰刀菌的 G 蛋白与宿主植物

细胞膜上受体及效应物发生相互作用[15]；在信号

识别的过程中，编码香蕉枯萎病菌(F. oxysporum f. 

sp. cubense，Focu) G蛋白 α亚基的基因 fga1，Foc 

G 蛋白 α 亚基的基因 fga1、fga2 以及 β 亚基基因

fgb已经被分离出来，而尖孢镰刀菌的 γ亚基基因

分离尚未见诸报道；除此之外，van der Does等从

Fol 中分离出来效应器因子 six1，该基因在活体细

胞中大量表达，参与尖孢镰刀菌从腐生到寄生的转

化。(3) 在尖孢镰刀菌定殖阶段，Jonkers 等[6]从

Fol 分离出编码泛素连接蛋白酶复合体的基因

frp1，Kim等从尖孢镰刀菌 O-685中分离出编码环

腺苷酸磷酸-蛋白激酶 A的基因，相关的突变体实

验证实这两个基因对尖孢镰刀菌的定殖必不可少；

另外，在甜瓜枯萎病菌(F. oxysporum f. sp. melonis，

Fom)中发现的锌指蛋白转录因子和线粒体载体蛋

白也和尖孢镰刀菌在宿主植物中的定殖密切相  

关[16]。(4) 病菌蔓延阶段，Fol 中发现一个转录因

子 sge1，编码形态分化相关的蛋白，参与尖孢镰

刀菌在宿主植物中生长；Focu 和 Fol 中分离出了

编码 ABC 转运蛋白的基因 foABC1，ABC 转运蛋

白负责毒素在宿主植物细胞中的转运。 

可以预见的是，随着尖孢镰刀菌基因组的破译

逐渐进行，越来越多的尖孢镰刀菌致病相关基因会

被发现，其致病机理也会更加明了。 

2  尖孢镰刀菌相关化感作用 

化感作用因没有向土壤中引入难降解的化学

物质，不会带来诸如农药残留等环境问题，符合现

代生态农业的发展思路，利用化感作用来防控尖孢

镰刀菌引起的枯萎病已成为近年来的研究热点。对

尖孢镰刀菌化感作用研究较多的是利用植物间作

和拮抗微生物防治枯萎病。 

2.1  植物间作对尖孢镰刀菌的化感作用 

利用植物间作防控枯萎病代表性例子有：旱稻

(Oryza sativa L.)和西瓜(Citrullus lanatus)间作防控

西瓜枯萎病，韭菜(Allium tuberosum)和香蕉间作防

控香蕉枯萎病以及西芹(Apium graveolens)与黄瓜

间作防控黄瓜枯萎病。 

Hao等研究表明，大田状态下，旱稻和西瓜间

作或轮作后，旱稻可以向西瓜根际分泌阿魏酸、水

杨酸以及一些酚类物质来抑制 Fon 的生长，而且

外源施加这些化感物质，不论是在体外培养，还是

接种在西瓜上，均能抑制 Fon 的生长，利用旱稻

和西瓜间作或轮作，可以显著改善西瓜重茬时遭受

的枯萎病害[17]。 

Zhang 等研究了韭菜和香蕉间作防控香蕉枯

萎病机理：韭菜的水浸提液和挥发物均对 Focu表
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现出较强的抑菌作用[18]；但是浓缩的水浸提液的

抑菌效果低于原浸提液；在韭菜叶和根的挥发物中

发现了 2-甲基-2-戊烯醛和 4种有机硫化合物(二甲

基三硫醚、二甲基二硫醚、二丙基二硫醚和丙基三

硫醚)，这些物质在封闭系统中均能抑制 Focu孢子

萌发和菌丝生长。 

本课题组的研究也表明：秋茬种植过西芹的畦

子，第 2 年春茬种植黄瓜很少发或不发黄瓜枯萎

病，而未种植过西芹的畦子则黄瓜枯萎病发生严

重。室内和田间实验也证实，西芹种子和根物质(鲜

根、腐根以及根际土)中化感物质均能够抑制 Foc

的生长；西芹和 Foc之间还存在气体化感作用，西

芹离体挥发物在密封系统中也能显著抑制 Foc 的

生长[19]。此外，周宝利研究小组的工作显示大蒜

(Allium sativum)和洋葱(Allium cepa)也可以成为利

用间作防控黄瓜枯萎病的材料。 

除了上述研究，Friberg 等发现芥菜(Brassica 

juncea)可以通过改变土壤中微生物群落结构来降

低由立枯丝核菌(Rhizoctonia solani)和尖孢镰刀菌

引起的胡萝卜猝倒病发病率[20]，这是因为芥菜可

以向土壤中分泌除硫氰酸酯、异硫氰酸酯、腈以及

Oxazolidnethiones等 4种物质。Rauf和 Javid也证

实藜(Chenopodium album)提取物可以防控由尖孢

镰刀菌引起洋葱根腐病[21]。这些也可以作为利用

植物间作防控枯萎病的材料。 

2.2  拮抗微生物对尖孢镰刀菌的化感作用 

对感染枯萎病植株来说，其根际不仅有尖孢镰

刀菌，还有其他微生物的存在。在这些数量庞大的

根际微生物中，一些微生物可以对尖孢镰刀菌形成

拮抗作用，这主要包括一些真菌和细菌[22]。 

2.2.1  拮抗真菌：目前防治枯萎病应用最多的真菌

是木霉菌(Trichoderma spp.)、从枝菌根真菌和非致

病性尖孢镰刀菌。 

Chen等[23]发现，用生产醋的尾料(41%)、稻草

(20%)、牛粪(3.9%)和含有哈茨木霉(T. harzianum)

接种物(7.6%)在 25.9 °C发酵 36.7 d而成的生物肥

料可显著防治黄瓜枯萎病；Zhang等[24]的进一步研

究发现，外源施加哈茨木霉后，每克土壤中 Foc

的内源转录间隔区(Internally transcribed spacer，

ITS)拷贝数从 103降低到 102，而土壤中酚酸含量

显著升高；木霉菌抑制枯萎病发生的原因是诱导植

物防御反应的发生以及产生降解病菌细胞壁相  

关酶[25]。 

除了木霉菌外，丛枝菌根真菌同样可以用来防

治枯萎病；王倡宪和郝志鹏发现，接种丛枝菌根真

菌后，可以显著降低黄瓜枯萎病的发病率[26]；丛

枝菌根共生体提高植物营养和水分的吸收，增加植

物的生长，一定程度上减轻了病害；另外，它还可

以和病原菌竞争侵染位点和营养，从而提高植物对

枯萎病的抗性[27]。 

最后一种在枯萎病防治中运用较多的真菌是

非致病性尖孢镰刀菌，即尖孢镰刀菌的弱毒菌株；

人工单独接种非致病性尖孢镰刀菌或与致病性菌

株混合接种[28]，均能降低黄瓜枯萎病的发生；钱

程等用西芹的种子和根物质浸提液连续处理 Foc 

5−6代后可获得致病力为 0的弱毒菌株，后续的田

间试验也证实了这些弱毒菌株可以诱导黄瓜幼苗

产生枯萎病抗性[29]；非致病性尖孢镰刀菌诱导作

物产生枯萎病抗性的作用机理是和致病性菌株竞

争侵染位点和营养，增加宿主植物中几丁质酶的积

累等。 

2.2.2  植物生长促生菌：植物生长促生菌(Plant 

growth promoting rhizobacteria，PGPR)是一类对植

物生存非常有益的细菌微生物统称[30]，常被用来

防控枯萎病。这类微生物对尖孢镰刀菌的化感作用

机理主要有：(1) 加速土壤中有机质矿化，增加植

物对磷和氮的吸收，促进植物的生长，从而减弱枯

萎病的危害。(2) 改变植物体内激素平衡：PGPR

自身可以产生植物激素[31]，改善植物的生长状况；

此外，它还能影响植物自身的激素合成，Martinuz

等报道根际固氮菌可诱导激活番茄的乙烯和茉莉

酸合成途径[32]，这些激素增加了植物抵御尖孢镰

刀菌入侵的能力。(3) 产生引起土传病原真菌细胞

壁变形或者降解的几丁质酶、β-1,3-葡聚糖酶和蛋
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白酶[33]。(4) 产生铁细胞螯合土壤中铁和其它金属

离子，与尖孢镰刀菌竞争铁元素和碳源[34]，此类

PGPR 主要是芽孢杆菌(Bacillus spp.)和假单胞菌

(Pseudomonas spp.)，目前已经开发成熟的抗枯萎

病芽孢杆菌菌株有 W19 和 NJN-6。(5) 产生抗生

素：Castillo等从蛇藤(Kennedia nigriscans)中分离

出内生细菌链霉菌(Streptomyces)-30562 可以产生

一种广谱抗生素 Munumbicins，Munumbicins在体

外能够抑制尖孢镰刀菌的生长[35]。 

3  结语与展望 

尖孢镰刀菌通过分泌毒素与细胞壁降解酶导

致宿主植物发病；尖孢镰刀菌番茄专化型的全基因

组测序已经完成，谱系特异性区域的存在是其宿主

范围广和致病性强的主要原因；在尖孢镰刀菌各种

专化型中已经分离出了许多与致病密切相关的基

因；目前对尖孢镰刀菌化感作用的研究集中在利用

植物间作和拮抗微生物防控枯萎病方面，其他植物

和拮抗微生物(木霉菌、丛枝菌根真菌、非致病性

尖孢镰刀菌以及植物生长促生菌)可以分泌化感物

质作用于宿主植物或者尖孢镰刀菌，直接抑制尖孢

镰刀菌的生长或激活宿主植物的防御反应，一定程

度上可以代替化学农药来防控尖孢镰刀菌型枯萎

病。 

有关尖孢镰刀菌致病机理的研究应继续拓展，

可以在现有的基因组数据基础上，利用 RNA干扰

和基因敲除等新技术去发现尖孢镰刀菌中新的致

病相关基因[36]，同时构建各专化型精细遗传图谱，

这不仅有助于进一步明确尖孢镰刀菌的致病机制，

同时也能为防治枯萎病提供新的思路。 

尖孢镰刀菌化感作用的研究已深入到探讨分

子机理的阶段[37]。高通量测序技术的出现，可以使

研究者们从转录组或者蛋白组水平去深入探讨一

些有益于化感作用的分子机理，确定宿主植物抗枯

萎病相关的基因[38]，有助于寻找更好的防控措施。 

此外，番茄[39]、黄瓜[40]、西瓜[41]等易感枯萎

病作物的基因组测序已经完成，未来研究中可以利

用 单 核 苷 酸 多 态 性 (Single nucleotide 

polymorphisms，SNP)等分子标记技术构建高密度

基因连锁图谱，精确定位那些控制优良农艺性状和

抗枯萎病相关的基因在基因组上的位置，从而快速

又准确地培育抗枯萎病新品种。 
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