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摘要　树生黄单胞菌李致病变种犡犪狀狋犺狅犿狅狀犪狊犪狉犫狅狉犻犮狅犾犪ｐｖ．狆狉狌狀犻（犡犪狆）是一种危害桃树的植物病原细菌，会导

致桃树发生细菌性穿孔病。本文主要对该细菌性穿孔病菌的分布、命名、遗传多样性、致病机理和防治技术的研究

进展进行了总结，重点阐述了桃细菌性穿孔病的不同防治方法，以期能提供新的防治思路，提升防治水平，保障桃果

的安全生产。
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　　桃犃犿狔犵犱犪犾狌狊狆犲狉狊犻犮犪Ｌ．隶属于蔷薇科Ｒｏｓａ

ｃｅａｅ桃属犃犿狔犵犱犪犾狌狊，是一种具有观赏价值和食用

价值的重要经济作物。我国是世界上最大的桃生产

国和消费国，年产量和消费量均能达到１３００多万

ｔ
［１］。桃细菌性穿孔病（ｐｅａｃｈｂａｃｔｅｒｉａｌｓｈｏｔｈｏｌｅ），

又称桃细菌性黑斑病（斑点病），是一种由树生黄单

胞菌李致病变种 犡犪狀狋犺狅犿狅狀犪狊犪狉犫狅狉犻犮狅犾犪 ｐｖ．

狆狉狌狀犻（犡犪狆）在桃树上引起的细菌性病害，其病原

被欧盟列为检疫性病原物［２３］。该病菌除危害桃树

外，还危害李、杏、梅、樱桃等核果类及核桃、扁桃等

坚果类果树。该病害在我国的各大桃产区均有发

生，主要危害叶片，有时也危害枝条和果实，造成果

实产量和质量的严重损失［４５］。目前主要使用铜制

剂防治桃细菌性穿孔病，但长期使用不仅会造成环

境污染而且还导致病原物产生抗药性。因此需要提

高植株抗性，并通过建立起病害预测模型进行适时

防治，或者寻找开发新型生物农药制剂，来防治桃细

菌性穿孔病。本文对桃细菌性穿孔病菌的起源、菌

系分化、致病机理以及防治研究进展进行了综述，旨

在为更好地防治桃细菌性穿孔病提供参考。

１　桃细菌性穿孔病的分布及病原物命名

桃细菌性穿孔病菌于１９０３年在北美的李

犘狉狌狀狌狊狊犪犾犻犮犻狀犪上首次被发现
［６］，随后由于国际贸

易，该病原物通过潜伏侵染农业种植的植物材料扩

散到全球。该病菌主要危害李属核果类果树，在全

球的分布并不均匀，主要发生在温暖潮湿的区域［７］。

目前细菌性穿孔病在中国、南非、乌拉圭广泛存在和

分布；在加拿大、美国、墨西哥、罗马尼亚、斯洛文尼

亚、法国、德国、意大利、荷兰、西班牙、俄罗斯、印度、
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澳大利亚、津巴布韦等国家的局部区域分布和暴发；

在阿根廷、百慕大、巴西、日本、韩国、朝鲜、黎巴嫩、

巴基斯坦、沙特阿拉伯、塔吉克斯坦、比利时、匈牙

利、摩尔多瓦、黑山共和国、挪威、瑞士、乌克兰、新西

兰等国家和地区局部区域零星发生；而在英国、保加

利亚、立陶宛等国家很少发生，如英国采取了病害铲

除措施［８］。在我国，犡犪狆最早于２０世纪７０年代末

在辽宁地区李树上发现并鉴定［９］，随后全国各主要

桃产区均有报道［１０］。早期桃细菌性穿孔病病原物

被命名为犡犪狀狋犺狅犿狅狀犪狊狆狉狌狀犻（Ｓｍｉｔｈ）Ｄｏｗｓｏｎ，之

后在《伯杰细菌鉴定手册》第八版中被命名为犡犪狀

狋犺狅犿狅狀犪狊犮犪犿狆犲狊狋狉犻狊ｐｖ．狆狉狌狀犻（Ｓｍｉｔｈ）Ｄｙｅ
［１１］，最

终通过进行ＤＮＡＤＮＡ杂交研究将其更名为犡犪狀

狋犺狅犿狅狀犪狊犪狉犫狅狉犻犮狅犾犪ｐｖ．狆狉狌狀犻（Ｓｍｉｔｈ）Ｖａｕｔｅｒｉｎ，

Ｈｏｓｔｅ，Ｋｅｒｓｔｅｒｓ＆Ｓｗｉｎｇ
［１２］。

２　桃细菌性穿孔病菌的遗传多样性

在过去的研究中发现，桃细菌性穿孔病菌的遗

传多样性较低。通过基于狉狆狅犇、犵狔狉犅、犳狔狌犃 和

犱狀犪犓 基因进行的多位点序列分析（ｍｕｌｔｉｌｏｃｕｓｓｅ

ｑｕｅｎｃｅａｎａｌｙｓｉｓ，ＭＬＳＡ），发现其系统发育接近于

犡．犪狉犫狅狉犻犮狅犾犪ｐｖ．犮狅狉狔犾犻狀犪和犡．犪狉犫狅狉犻犮狅犾犪ｐｖ．

犼狌犵犾犪狀犱犻狊这两个致病变种，但犡犪狆的遗传多样性

较低［１３１４］。通过该方法在针对美国、法国、意大利的

犡犪狆菌株的遗传多样性分析中也没有观察到序列

多样性［１５］。同样，通过细菌基因组重复序列ＰＣＲ

技术（ｒｅｐｅｔｉｔｉｖｅｅｘｔｒａｇｅｎｉｃｐａｌｉｎｄｒｏｍｉｃＰＣＲ，Ｒｅｐ

ＰＣＲ）对意大利、澳大利亚收集的犡犪狆菌株进行的

多样性研究中发现，不同地区菌株间有着较高的同

源性［１６］，对日本犡犪狆菌株的研究也得到了相似结

果［１７］，并得到简单重复序列区间技术（ｉｎｔｅｒｓｉｍｐｌｅ

ｓｅｑｕｅｎｃｅｒｅｐｅａｔ，ＩＳＳＲ）多样性研究的证实
［１８］。

但是，在近几年的一些研究中，发现不同的犡犪狆

菌株存在一定差异。通过使用犡．犪狉犫狅狉犻犮狅犾犪核心基

因组的串联序列或７０７４个蛋白质编码序列的全基

因组分析法［１９２１］，虽然将犡．犪狉犫狅狉犻犮狅犾犪ｐｖ．狆狉狌狀犻

致病变种作为单系群，但在不同地理来源的菌株中

发现了细微差异。同样，通过使用多位点可变数目

串联重复序列分析（ｍｕｌｔｉｌｏｃｕｓｖａｒｉａｂｌｅｎｕｍｂｅｒ

ｔａｎｄｅｍｒｅｐｅａｔａｎａｌｙｓｉｓ，ＭＬＶＡ）方法评估遗传变异

性的２３个基因位点
［２２２４］，将西班牙的２３９株犡犪狆

菌株分为１１９个不同的ＭＬＶＡ单体型，将从世界各

地收集的２５个犡犪狆菌株分为２３个单体型，并从中

发现西班牙菌株与世界上其他地区的菌株有明显的

区别［２２］。国内针对该病原物的多样性研究中［２５］，使

用ＲｅｐＰＣＲ技术发现犡犪狆菌株有着一定程度上与

地理位置相关的种内变异，而使用ＩＳＳＲ技术却发现

这种相关性并不大，且中国大陆地区的分离株可以

和韩国、日本和中国台湾的分离株划分到一类

中［１０］。目前，对于犡犪狆菌株的遗传多样性研究多为

区域性研究，世界性的以及国内的研究都相对较少，

需要进一步的探索。

３　桃细菌性穿孔病菌的致病机理

犡犪狆能够潜伏在桃树枝梢、腋芽和叶痕等组织

内越冬，第二年春季气温回升后，潜伏的细菌开始繁

殖，在枝梢潜伏侵染部位产生病斑，遇雨水细菌从病

部溢出，借助风雨、昆虫传播到叶片、新梢和幼果上，

从气孔、皮孔或伤口侵入［２６］。犡犪狆能够在叶片表面

存活，并可能聚集形成生物膜［２７］。当病原物与植物

组织接触时，会触发病原物表面黏附、生物膜形成、

环境感应、趋化性运动等过程。随着病害发展，细胞

壁降解酶、抑制植物免疫的蛋白质效应子等其他毒

力因子可能会建立良好的环境条件，来帮助细菌的

繁殖。不过，具体的致病过程还需要进一步的研究。

环境感应作为植物病原菌开始侵染时的关键步

骤，需要有甲基趋化受体蛋白（ｍｅｔｈｙｌａｃｃｅｐｔｉｎｇ

ｃｈｅｍｏｔａｘｉｓｐｒｏｔｅｉｎｓ，ＭＣＰ）、双组分调节系统传感

器（ｓｅｎｓｏｒｓｏｆｔｈｅｔｗｏｃｏｍｐｏｎｅｎｔｒｅｇｕｌａｔｏｒｙｓｙｓ

ｔｅｍ，ＳＴＣＲ）、ＴｏｎＢ依赖性转运蛋白（ＴｏｎＢｄｅ

ｐｅｎｄｅｎｔｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒｓ，ＴＢＤＴ）的参与。在犡犪狆中

发现了１１个ＭＣＰ黄单胞菌属同源物，５６个ＳＴＣＲ

黄单胞菌属同源物［２８］，以及１３种特定的ＴＢＤＴ，且

这些ＴＢＤＴ大多与铁和碳水化合物运输有关
［１９］。

而环境感应的化学信号会被转导到细胞质趋化性转

导系统，并与细菌运动产生内在联系，通过磷酸化保

守蛋白ＣｈｅＹ与鞭毛开关系统的相互作用来控制鞭

毛马达的旋转方向［２９］。细菌表面黏附和生物膜结

构的产生，同样对植物细菌的初期繁殖具有重要作

用［３０］。在犡犪狆中存在狆犻犾犅，狆犻犾犈和狆犻犾犾的同源序

列，且与犡．犮犪犿狆犲狊狋狉犻狊ｐｖ．狏犲狊犻犮犪狋狅狉犻犪、犡．犮犻狋狉犻ｓｕｂ

ｓｐ．犮犻狋狉犻中参与细菌附着、互作和聚集的非菌毛黏

附物质有着至少有５个同源序列
［３１］。

犡犪狆细菌侵染到植物的内部组织时，会分泌一

·９１·
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系列降解酶和蛋白质效应子来改变植物生理代谢，

创造细菌繁殖的有利环境。犡犪狆拥有４０种细胞壁

降解酶［１３，２０］，主要通过Ⅱ型分泌系统（ｔｙｐｅⅡｓｅｃｒｅ

ｔｉｏｎｓｙｓｔｅｍ，Ｔ２ＳＳ）和外膜囊泡释放
［３２］。此外，

犡犪狆的不同分离株对李属植物存在毒力差异。在

对犡．犪狉犫狅狉犻犮狅犾犪（犡犪）物种的全基因组分析中，李属

植物非致病的犡犪狆菌株在系统发育上不能被划分

到狆狉狌狀犻致病变种中，反而与来自其他寄主的非致

病性或低毒力菌株相关［１３］。对比不同毒力的犡犪狆

菌株在基因组序列上的差异，发现这种差异主要体

现在与犺狉犮／犺狉狆 Ⅲ型分泌系统（ｔｙｐｅⅢｓｅｃｒｅｔｉｏｎ

ｓｙｓｔｅｍ，Ｔ３ＳＳ）和Ⅲ型效应子（ｔｙｐｅⅢｅｆｆｃｅｔｏｒ，

Ｔ３Ｅ）的调节和结构相关的基因组序列中
［３３３４］。而

与其他黄单胞菌属的基因组序列进行比较，发现

犡犪狆包含至少１９个犜３犈同源的基因，且部分同源

基因相对于树生黄单胞菌（犡犪）其他致病变种的菌

株是特有的［３５］。另外，犡犪狆 存在Ⅳ型分泌系统

（ｔｙｐｅⅣｓｅｃｒｅｔｉｏｎｓｙｓｔｅｍ，Ｔ４ＳＳ），但不存在狏犻狉犅５

和狏犻狉犅７的同源基因
［３６］，且目前尚未在犡犪狆中发现

Ⅳ型效应子（ｔｙｐｅⅣｅｆｆｃｅｔｏｒ，Ｔ４Ｅ）的存在
［３７］。

４　桃细菌性穿孔病的防治

桃细菌性穿孔病的防治需要采取综合防控措

施，在病原检测的基础上，尽可能防止病原物的引

入，采用适当的农业防治措施、及时进行化学防治和

生物防治，以及构建病害预测模型，小范围应用指导

防治。

４．１　病原物检测

犡犪狆在欧盟等地被当做植物检疫性病原物，能

够通过潜伏侵染的植物繁殖材料进行传播，这就需

要快速且高度灵敏的犡犪狆检测方法来对植物进行

检测，阻止病原物的进一步传播。过去可以通过细

菌形态以及生理生化特性对犡犪狆进行检测，但还不

够准确与快速。通过从植物上分离纯化病原物，并

使用不同技术方法对分离纯化后的病原物进行鉴定

是比较主流的检测方法，而这些技术方法包括但不

限于致病性试验、免疫荧光、蛋白质分析和聚合酶链

式反应（ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅｃｈａｉｎｒｅａｃｔｉｏｎ，ＰＣＲ）技术等，

这些技术手段可以显著改进病原物检测的流程，完

善犡犪狆的检测和鉴定方法
［３８３９］。目前环介导等温

扩 增 （ｌｏｏｐｍｅｄｉａｔｅｄ ｉｓｏｔｈｅｒｍａｌ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ，

ＬＡＭＰ）技术
［３９］可将属于犡犪的不同致病变种快速

灵敏地鉴别出来，这种方法的灵敏度为１０３ｃｆｕ／ｍＬ，

且在１５ｍｉｎ内即可获得阳性结果。而根据ＬＡＭＰ

技术所开发的检测方法可以与实时荧光检测器一起

使用以定量结果，也可与ＤＮＡ染色染料一起使用，

简化现场病原体检测过程［４０］。另外使用侧向流动

免疫层析法（ｌａｔｅｒａｌｆｌｏｗｉｍｍｕｎｏａｓｓａｙ，ＬＦＩＡ）也可

以将病组织样品中的犡犪狆灵敏地检测出来，这种方

法的检测限为１０４ｃｆｕ／ｍＬ，且对犡犪狆菌株有着较好

的特异性［４１］。

４．２　农业防治

控制病原物种群数量与传播途径、合理的灌溉

施肥以及使用抗性品种等农业防治手段可以在一定

程度上控制病害的暴发和严重程度。而控制病原物

种群数量，就需要及时清除落叶、病枝、病果等植物

病组织。这种控制一方面需要在冬季对植物病组织

进行修剪与清除桃园病残体，减少初侵染源，降低病

害发生程度［４２］；另一方面需要在春夏两季对桃细菌

性穿孔病进行及时的观察与检测，用消毒的修剪工

具清除病枝、病叶等病组织，来降低果园的菌源量以

减少病害发生。除了修剪清除病残体，在栽培上需

要避免桃树和其他核果类果树混栽，因为李和杏树

极易感染细菌性穿孔病，成为果园的发病中心而增

加对周围桃树感病的可能性。此外，还需要对桃园

内的杂草等植物进行管理和清理，虽然杂草并非

犡犪狆的寄主植物，但犡犪狆可以在杂草上附生生长增

殖且不显症［４３４４］。改善桃园通风透光条件，及时排

水，降低果园湿度，创造不利于病菌繁殖的环境条

件，可降低细菌性穿孔病的发生率［５，４３］。桃细菌性

穿孔病菌主要通过雨水飞溅和昆虫进行传播，因此

有条件的产区或果园可以采用避雨栽培模式降低病

害发生，同时也需要防治能传播病菌的害虫［４２］。

合理的灌溉施肥对于病害防治也是非常重要

的。大水漫灌以及施肥不平衡（氮肥过量）会使得桃

树更容易受到侵染，所以需要做好排水工作，增施有

机肥，避免偏施氮肥，避免在短时间大量灌溉和施

肥，使果树生长健壮，有助于提高桃树的抗病力［４５］。

对于病害发生地区，使用耐受性或抗性品种是一种

相当有效的防治方法。但是目前大多数桃品种基因

型对犡犪狆都有较高敏感性，而关于抗性品种还鲜有

报道。目前，为了开发可用于育种的辅助分子标记，

已经开始对桃树抗犡犪狆相关的数量性状基因座

（ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅｔｒａｉｔｌｏｃｕｓ，ＱＴＬ）进行定位
［４６４７］。
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４．３　化学防治

相对于其他防治手段，化学防治可以更加有效

方便地控制植物病害。目前国内外防治桃细菌性穿

孔病的化学药剂偏向使用含铜制剂［４８］，主要在生长

季节前使用［４５］。选择使用的铜制剂因寄主植物生

长季的不同而有所不同，在病害暴发前和生长季结

束时，主要喷施硫酸铜和波尔多液的混合物；在植物

生长期间，由于要避免铜制剂对植物的毒性作用，就

要选择高度分散的较低浓度的硫酸铜［４８］以及氢氧

化铜、喹啉铜、噻菌铜等。使用的铜制剂的浓度随植

物生长季的不同而不同：在生长季期间，用于喷雾的

溶液或悬浮液中Ｃｕ２＋浓度不应超过０．４０～０．５０ｇ／Ｌ，

而在生长季结束时以及在休眠期间，其浓度可以提

高至１．２０～２．５０ｇ／Ｌ
［４８］。铜制剂对于桃有一定的

毒性，这种毒性作用主要表现为叶片的穿孔和萎黄，

甚至会出现较为严重的落叶和短期的生长停滞［４４］。

近年在意大利已有抗铜制剂犡犪狆分离株的报道，其

抗性水平已达２００ｍｇ／Ｌ，但产生这种铜制剂抗性的

机制尚未明确［４９］。另外，在桃树发芽前可以全树喷

淋２～５波美度石硫合剂
［５０］，在生长期可以施用

２０％噻唑锌悬浮剂５００～８００倍液、５０％氯溴异氰尿

酸可溶性粉剂１０００～２０００倍液、８０％代森锌可湿

性粉剂６００～８００倍液、８０％代森锰锌可湿性粉剂

６００～８００倍液以及２５％戊唑醇水乳剂１５００～

２０００倍液等来控制侵染和病害发展
［５１５３］。生长期

的最佳用药时间为谢花后，因为病菌从桃幼果脱萼

后就可以发生侵染。另外，桃树落叶产生的叶痕是

病菌侵染的重要途径［５４］，也是初侵染源，因此病害

发生严重的产区需要特别注重秋季落叶期的防控。

４．４　生物防治

化学防治相对于其他防治方式更加有效方便，

但存在污染环境、抗药性等问题。过度使用含铜制

剂不仅增加对植物的毒性，还增加了病原菌和其他

附生菌的铜抗性［５５５６］。为了克服这些缺点，就需要

进行一定程度上的生物防治，而目前生物防治植物

细菌病害主要使用农用抗生素等生物制剂。对于桃

细菌性穿孔病，通常使用农用硫酸链霉素会有较好

效果，但由于耐药性的问题，国内目前正逐渐淘汰农

用硫酸链霉素，而欧盟国家则禁用抗生素。一些生

物制剂能够达到接近甚至超过化学药剂防治的效

果，如３％中生菌素可湿性粉剂６００倍液
［５７］、２％春

雷霉素水剂５００倍液
［５３］、３００ｍｇ／Ｌ土霉素溶液

［４８］、

８％宁南霉素水剂２０００～３０００倍液
［５８］、０．３％四霉

素水剂８００倍液
［５７］等，以及植物源农药５０％乙蒜素

乳油３０００倍液
［５９］等，而迷迭香精油［６０］、柠檬草精

油［６１］也有一定的抑菌活性。同样，也可以使用对

犡犪狆有拮抗作用的细菌，例如野油菜黄单胞菌

犡．犮犪犿狆犲狊狋狉犻狊
［１８］、荧光假单胞菌犘狊犲狌犱狅犿狅狀犪狊犳犾狌

狅狉犲狊犮犲狀狊等
［６２６３］。另外，噬菌体也对犡犪狆有控制作

用，但由于其存活种群数量减少、干扰农药效果等因

素，难以进行大规模使用［６４］。

此外，也可以使用诱导剂来防治犡犪狆。５％氨基

寡糖素水剂２０００～３０００倍液有着与化学药剂基本

等同的防效，同时可提高果实品质，少量增产［６５］；葡

萄糖酸盐可以诱导系统抗性，也有叶面肥的作

用［６６］；２０％氟苄唑砜悬浮剂２０００倍液也有较好

的诱导抗病效果［６７］。在植物激发子肽（ｐｌａｎｔｅｌｉｃｉ

ｔｏｒｐｅｐｔｉｄｅ，Ｐｅｐｓ）对李属植物的离体试验中，发现

其增加了李属植物对于犡犪狆的抗性
［６８］。

４．５　建立病害预测模型

由于信息技术的进步，气象信息的记录和应用

变得更加容易，而细菌病害的传播与暴发和天气状

况密切相关，这也就促进了病害预测模型的开发。

开发病害预测模型可对控制果园中的犡犪狆提供合

理规划，使果农能够及时且合理地用药。相对于国

内，这项技术在国外应用得更加广泛。日本冈山县

目前已经开发并使用了一种病害预测模型，以天气

变量为自变量、桃细菌性穿孔病发生率为因变量来

进行预测，可以提前３～４周预测桃园的细菌性穿孔

病的发生率［１８］。西班牙也已经开展了该病害的预

测模型研究，基于光密度测量建立了犡犪狆在不同温

度下生长速率变化的模型，可以用于预报桃细菌性

穿孔病的发生［７］。但对于病害预测模型的建立需要

收集多个生长季节内不同桃品种的病害发生数据以

及当地气象数据，工作量庞大，而且建立的模型存在

地域局限性，只能小范围应用指导病害防治，不同的

地方需要开发构建适合本地的病害预测模型。
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