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核盘菌致病机制研究进展
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摘要:核盘菌(Sclerotiniasclerotiorum (Lib.)deBary)是世界性的死体营养型植物病原真

菌,寄主范围极广,所引起的大豆和油菜等菌核病会导致农业生产的巨大经济损失.核盘菌

致病机制复杂,不仅具有直接杀死细胞的典型死体营养阶段,也包含需抑制植物免疫的短暂

活体营养期.核盘菌具有种类繁多的致病因子,包括介导侵染结构形成或抗逆能力的关键调

控因子、降解植物细胞组分的水解酶、草酸、诱导植物细胞死亡或抑制植物免疫的效应蛋白

等.综述核盘菌侵染模型,总结各种致病因子,尤其是效应蛋白在核盘菌致病中的作用,并

结合最新研究结果对核盘菌致病新机制进行展望,为作物菌核病的防控提供理论依据.
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Abstract:Sclerotiniasclerotiorum (Lib.)deBaryisaworldwideandnecrotrophicphytopathogenic
fungiwithawidehost-range.Sclerotiniastem rot (SSR)causedinsoybeanandrapeseedby
S.sclerotiorum hascaused huge economiclossesto agriculturalproduction.The pathogenic
mechanismofS.sclerotiorumiscomplicated,whichnotonlyhasanecrotrophicphasethatdirectly
killscells,butalsoincludesashortbiotrophicphasethatneedstosuppressplantimmunity.
S.sclerotiorumhasawidevarietyofpathogenicfactors,includingkeyregulatoryfactorsthatmediate
theformationofinfectionstructureorstressresistance,hydrolyticenzymesthatdegradeplantcell
components,oxalicacid,effectorthatinduceplantcelldeathorinhibitplantimmunity,etc.Wehave
reviewedtheinfectionmodelofS.sclerotiorum,summarizedtherolesofvariouspathogenicfactors,
especiallyeffectorproteins,inthepathogenesisofS.sclerotiorum.Combinedwiththelatestresearch,
wehaveprospectedthenewpathogenicmechanismofS.sclerotiorum,providingtheoreticalbasisfor
thepreventionandcontrolofcropSclerotiniadiaease.
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核盘菌(Sclerotiniasclerotiorum (Lib.)deBary)隶属子囊菌门,核盘菌属,在世界范围内广泛分

布[1].已知核盘菌可侵染超过700余种植物,是典型的广寄主性死体营养型植物病原真菌,侵染导致

的植物病害称为菌核病[2].在农业生产上,菌核病对大豆、油菜、向日葵等油料作物和多种蔬菜作物

的生产危害巨大.由于核盘菌致病机制复杂、抗性种质资源匮乏,因此菌核病防控已成为世界性难题.
核盘菌具有典型的多形菌态,包括菌丝、菌丝侵染时特化形成的侵染结构-侵染垫、菌丝在逆境下聚集

产生的可越冬形态及初侵染源-菌核、菌核在适宜条件下萌发产生的有性态-子囊盘和子囊盘产生可传

播的有性孢子-子囊孢子等,菌核也可萌发形成菌丝继续侵染[3].这种多形菌态的生活史是菌核病频繁

流行和难防难控的关键原因,多个介导侵染垫形成、菌核发育或抗逆性的关键调控因子影响核盘菌致

病性[4].目前普遍认为核盘菌侵染可分为两个阶段:1)早期通过分泌效应蛋白抑制寄主的基础免疫反

应,属活体营养期;2)后期利用草酸、细胞壁降解酶及诱导植物细胞死亡的蛋白杀死寄主细胞,攫取

营养,属典型死体营养阶段[5].多项研究已证明草酸、细胞壁降解酶、效应蛋白均在核盘菌致病过程

中发挥重要作用[6].本文总结了核盘菌致病机制的研究进展,并结合最新研究成果对核盘菌致病新机

制进行展望,为阐明菌核病成灾机制、有效防控菌核病发生和危害提供参考.

1 死体营养型核盘菌两阶段侵染假说

以往研究[1]认为核盘菌是典型的死体营养型真菌,但目前的遗传学、组织学染色和细胞学观察证

据均表明,核盘菌在侵染早期存在一个明显的、典型的、短暂的活体营养阶段,开始时间和持续时间

根据寄主的特征不同而不同[5,7-8].在该阶段,核盘菌不会导致侵染点周围的寄主细胞死亡,并且需抑

制植物免疫以促进菌丝的生存和后续的侵染进程[9-11].根据侵染过程的先后顺序分为如下几个过程:

1)侵染垫及衍生的侵染钉利用机械压力打破寄主的角质层(可能也包括各种蜡质层),但不穿透进入

寄主的表皮细胞[12-13];2)在角质层下,从这些侵染钉中分化形成球茎状和多叶状的囊泡结构,然后囊

泡继续生长形成角质层下的侵染性菌丝[14];3)这些侵染性菌丝可持续在角质层下水平生长达数层菌

丝,此时不会杀死寄主表皮细胞而是抑制植物免疫,包括抑制胼胝质和乳突的沉积、活性氧(ROS)积
累、芥子油苷等次生代谢物的防御壁垒,处于典型的活体营养阶段,与寄主进行亲和性互作,这些菌

丝构成了主要的定殖阵地,代表建立侵染和初步定殖完成[7,10,13];4)随后菌丝沿细胞间隙产生大量分

支并利用各种细胞壁降解酶、草酸和其他致病因子逐渐软化分解表皮细胞壁,侵入细胞后导致细胞壁

崩解和细胞死亡并攫取死亡细胞的营养成分[12];5)上述过程逐步沿侵染点周围的表皮细胞向远端和

深层细胞持续进行,在侵染性菌丝的最前端继续采用活体营养方式扩展,而分支菌丝降解细胞壁、诱

导和杀死寄主细胞、攫取营养,最终形成病变组织的扩展[5,7].

2 侵染垫形成及抗逆对其致病性的决定作用

除少数通过伤口侵染时不需侵染结构外,形成侵染垫是核盘菌定殖和侵染的前提,因此侵染垫的

形成和发育对核盘菌的致病至关重要.遗传学研究已证实多个调控因子通过介导侵染垫形成和发育决

定核盘菌致病性[4-6],综合来看,核盘菌侵染垫的形成至少涉及对寄主或坚硬基质的感知、丝裂原活化

蛋白激酶(mitogen-activedproteinkinases,MAPKs)和RAS(ratsarcoma)等信号传导通路、几个关键

转录因子介导的转录重编程、细胞自噬和非典型调控因子作用等5个层面.例如,一个位于细胞表面

的SsCFEM蛋白在感知植物蜡质层和坚硬基质上发挥重要作用,因此将其敲除后导致侵染垫形成的

能力显著降低,进而降低了致病力[15].MAPKs的细胞壁完整性通路介导了对细胞壁扰动的感知和信

号传导,研究表明该通路的几个核心组分SsPkc1,SsBck1,SsMkk1和SsSmk3均负责调控侵染垫的形

成和发育,它们敲除突变体的侵染垫水平和致病力均大幅度减少[16].另一个 MAPKs通路SsSte50-
SsSte11-SsSte7-SsSmk1也调控了侵染垫的形成,甚至敲除SsSmk1后导致其侵染垫形成的能力和对

寄主的致病性完全丧失[17].几个介导RAS信号通路的蛋白SsRAS1,SsRAS2和SsGAP1也在调节侵

染垫形成和致病性中发挥关键作用[18].转录因子通过操纵下游功能基因的转录发挥多效作用,

SsSfh1,SsFkh1,SsSte12,SsMcm1,SsAms2,SsNsd1和SsFoxE3等转录调控因子都在调控侵染垫形成
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和发育中发挥重要作用,也参与了对致病性的调控[16,19-23].由于在侵染垫形成期和侵染早期,菌丝均

处于营养缺陷状态,因此细胞自噬在侵染垫形成和致病中发挥关键作用,已报道关键自噬相关蛋白

SsAtg1,SsAtg8,SsAtg13和SsTOR均为侵染垫形成和致病所需[23-25].此外,一些非典型调控因子也

通过影响侵染垫发育决定致病性,包括影响侵染垫黑色素合成的聚酮合酶SsPKS13、钙离子结合蛋白

SsCaf1、谷氨酰转肽酶SsGGT1和草酸脱羧酶SsOdc2等,它们的敲除或沉默突变体在提供人为伤口

后均能恢复致病力[26-29].
由于核盘菌在侵染时受植物免疫或植物细胞崩解产生的ROS和具有抑菌杀菌活性防御化合物的

胁迫,因此核盘菌也通过精密调控的抗氧化系统和解毒酶抵消这些胁迫的危害.如编码超氧化物歧化

酶Sssod1、过氧化氢酶Sscat1、硫氧还蛋白还原酶SsTrr1、铜离子输入及转运SsCTR1,SsCCS 和

SsATX1的抗氧化解毒基因.在敲除或沉默后,核盘菌对氧化胁迫的耐受性和对寄主的致病力均显著

减少[30-31].其他编码存活因子的基因SsSvf1和Bax抑制剂的基因SsBi1被沉默后也减少了核盘菌对

多种胁迫的耐受性和对寄主的侵染能力[32].除上述关键ROS解毒基因外,负责转录调控这些ROS解

毒基因表达的调控因子SsSnf5和SsHsf1也被证明在抵御植物免疫产生的ROS时,二者相互作用组

成转录模块可激活ROS解毒基因的转录,进而增强了核盘菌对寄主的致病力[33].此外,研究也证实

核盘菌分别通过槲皮苷加双氧酶SsQDO 和异硫氰酸酯酶SsSaxA 将植物产生的防御次生代谢物类黄

酮和异硫氰酸酯分解为低毒性的化合物,进而降低了这些抗真菌化合物对自身的危害,促进对寄主的

侵染[34-35].
探究核盘菌影响致病的关键调控因子对解析核盘菌的致病机制至关重要,也可将这些调控因子作

为杀菌剂或寄主诱导的基因沉默(host-inducedgenesilencing,HIGS)靶标,开发绿色高效的新型杀菌

剂和抗病的新品种.目前,已证明分别针对SsSnf5,SsHsf1,SsHsp70,SsGAP1,SsRAS1,SsRAS2和

SsSte50设计的HIGS载体在转入寄主植物后均可减少核盘菌的侵染[17-18,33],而分别以SsSmk3同源

蛋白 MoMps1、保守的磷脂酸磷酸酯酶 MoPah1为靶点开发的化合物A378-0和普萘洛尔可广谱地应

用于治疗植物病原真菌感染,包括核盘菌[36-37].

3 草酸产生对核盘菌广谱致病性的决定作用

草酸一直被认为是核盘菌关键的致病因子,草酸在核盘菌致病中的作用主要归因于其形成的酸性

环境,草酸作为核盘菌形成酸性环境的最主要物质,在侵染过程中发挥多种且关键作用[5-6].编码草酸

合成的关键酶———草酰乙酸乙酰水解酶Ssoah在紫外诱变、T-DNA插入突变、基于同源重组的基因

敲除或基于CRISPR-Cas9的突变体中,均极显著降低了对多种寄主的致病力[13,26,38].此外,在大豆中

过表达能降解草酸的草酸氧化酶OxO 也降低了对核盘菌的敏感性[8].
草酸在核盘菌侵染过程中已被证明主要有以下几方面作用:1)操纵寄主氧化还原环境,在侵染早

期抑制寄主ROS爆发和胼胝质沉积等植物免疫,促进早期定殖,而在侵染后期则诱导寄主ROS爆发

和细胞死亡,促进死体营养阶段的发生和病斑的扩展[11];2)在侵染早期通过激活非光化学淬灭操纵

寄主叶黄素循环,进而影响叶绿体氧化还原通路、减少茉莉酸和脱落酸的合成,最终削弱ROS爆发和

胼胝质沉积等植物免疫[39];3)降低侵染点周围的pH 值,创造有利于核盘菌侵染的酸性环境[38];

4)螯合寄主组织中的Ca2+形成草酸钙结晶,以避免高浓度钙对菌丝的伤害[40];5)抑制寄主的细胞自

噬削弱植物免疫[10];6)影响脱落酸途径或保卫细胞功能阻止气孔关闭[41].

4 核盘菌分泌水解酶对寄主植物组分的降解作用

核盘菌在侵染时需通过分泌多种水解酶以帮助其穿透植物角质层、水解植物细胞壁和各种细胞成

分,将植物高分子物质如果胶、纤维素、蛋白质等降解为小分子物质吸收利用.大量核盘菌和寄主互

作的转录组研究都展示了编码各种水解酶的基因在侵染时期高度上调表达[9,42-45].在具体的功能研究

上,已有文献报道了几个水解酶作为核盘菌致病因子发挥作用:敲除编码角质酶的SsCut1后减少了角

质酶活性和对寄主的致病力[46];敲除编码内切木聚糖酶的SsXyl1和SsXyl2也减少了核盘菌致病
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力[47-48];聚半乳糖醛酸酶SsPG1也在致病中起关键作用[49].研究表明,某些水解酶也可作为激发子或

通过其他方式激活植物免疫和诱导植物细胞死亡:SsCutA在异源表达后可作为激发子诱导植物免疫

和烟草细胞死亡[50];SsCut1瞬时表达进烟草也能诱导烟草的ROS爆发和防卫基因表达[46].

5 效应蛋白诱导植物细胞死亡对侵染的促进作用

对于死体营养型病原菌,诱导植物细胞死亡以促进侵染是其核心特征,核盘菌也在侵染中后期通

过诱导寄主细胞死亡促进侵染.此外,核盘菌作为典型的广寄主性病原菌,通常被认为可分泌诱导植

物细胞死亡的广谱型效应蛋白并靶向寄主保守蛋白[51].研究人员通过广泛筛选,已鉴定到十几个能诱

导植物细胞死亡的效应蛋白.通过在烟草瞬时表达系统中鉴定得到6个诱导坏死的效应蛋白(necrosis-
inducingeffectors,SsNEs),其中5个仅在包含信号肽时方能诱导坏死,且诱导坏死过程依赖于烟草

膜上共受体激酶BAK1和SOBIR1,表明这5个SsNEs可能在质外体被烟草某些膜上受体识别而诱导

细胞死亡[52].进 一 步 研 究 表 明,SsNE6/SsCDI可 作 为 病 原 相 关 分 子 模 式(pathogen-associated
molecularpatterns,PAMPs)诱导茄科植物的细胞死亡[53];而SsNE2/SsHip1代表一类新的坏死诱导

蛋白,其他几个植物病原真菌的同源蛋白也能诱导坏死和非典型的植物先天免疫反应(PTI)[52,54].同

样通过烟草瞬时表达系统也鉴定到5个细胞内的诱导坏死型效应蛋白(intracellularnecrosis-inducing
effectors,SsINEs),但它们诱导坏死需去掉信号肽,且它们具有不同的植物细胞定位[55].进一步研究

表明,SsINE1利用卵菌效应蛋白中常见的RxLR类型基序进入植物细胞[55];而SsINE5/SsSSP3诱导

烟草细胞死亡需一个典型的R蛋白,即NLR蛋白,且SsINE5的同源蛋白广泛存在于核盘菌科中,也

都能诱导细胞死亡[55-56].此外,在病原菌中保守的坏死及乙烯诱导肽SsNEP1和SsNEP2也能诱导细

胞死亡,其中分别包含SsNLP1和SsNLP2作为典型PAMPs激活 WRKY8依赖的PTI[57-58].另一类

保守的坏死诱导蛋白是一种小的富含半胱氨酸的蛋白SsSCP,它的核心同源肽广泛存在于细菌、真菌

和卵菌中,并作为PAMPs被拟南芥 RLP受体 RLP30或烟草 RLP受体 RE02识别后诱导经典的

PTI[59-60].另外几个分泌蛋白也被证明能诱导植物细胞死亡,并在遗传学上证实了它们有助于核盘菌

的致病性.如SsCP1可在植物质外体与抗病蛋白PR1互作促进侵染,同时在侵染后期,积累高浓度的

SsCP1诱导细胞死亡,也促进了侵染,但SsCP1也被证实是一个PAMP,可激活水杨酸途径的免疫反

应[61];一个富含半胱氨酸的小分泌蛋白SsSSVP1可通过劫持保守的寄主线粒体蛋白 QCR8,并扰乱

其功能和定位诱导细胞死亡和促进侵染[62];SsXyl2也能以不依靠木聚糖酶活性的方式,靶向质外体

和诱导植物过敏反应蛋白NbHIR2的积累诱导细胞死亡和促进致病[48].

6 核盘菌效应蛋白抑制寄主植物免疫的定殖作用

大量研究结果表明,核盘菌存在一个活体营养阶段,也需在侵染早期抑制植物免疫,多个遗传学

证据已证实核盘菌在侵染早期通过分泌多种效应蛋白抑制植物免疫和促进早期定殖.除SsCP1通过抑

制PR1的抑菌功能抑制植物免疫外,早期的效应蛋白SsITL通过靶向植物叶绿体定位的钙受体CAS
干扰水杨酸的合成和信号,进而抑制植物免疫[63];效应蛋白SsCVNH 通过与植物过氧化物酶

AtPRX71相互作用减少过氧化物酶活性和抑制植物免疫[64];效应蛋白SsERP1通过抑制乙烯信号以

促进侵染[65].研究表明,植物为抑制SsPG1对植物细胞壁的降解作用,进化出了PG抑制蛋白PGIPs
抑制核盘菌侵染,同时,核盘菌为克服 PGIPs的抑制作用,也进化出了失活 PGIP的效应蛋白

SsPINE1,通过解离PGIPs与SsPG1恢复SsPG1的致病作用,从而促进侵染[49];抑制植物早期免疫

的效应蛋白SsPEIE1通过直接靶向并抑制十字花科的植物过敏反应蛋白 HIRs的寡聚化抑制PAMPs
诱导的ROS爆发、MAPKs的激活以及水杨酸相关的免疫基因诱导等[66].

7 核盘菌致病新机制及其研究展望

近年来,关于核盘菌的致病机制研究有了飞跃式进展,目前已知的核盘菌致病模型如图1所示.
但至少仍有如下谜团有待揭秘.
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图1 已知的核盘菌致病模型

Fig.1 KnownpathogenicmodelofSclerotiniasclerotiorum

  1)侵染垫的形成首先依赖于菌丝对寄主表皮或坚硬物质的感知,广泛接受的观点是一些膜蛋白

可感知外界信号并介导下游信号的激活.然而在核盘菌中除SsCFEM外,其他任何膜蛋白的研究目前

尚未见文献报道.生物信息学分析表明,核盘菌基因组中存在大量膜蛋白,它们的生物学功能有待揭

示,尤其是其是否存在膜蛋白能够作为受体直接识别寄主表皮相关的配体分子,又以何种激活途径激

活下游信号通路.研究表明,SsCFEM锚定在细胞表面,并能与假设的跨膜蛋白SsGPCR1互作介导

细胞壁胁迫和侵染垫形成.因此推测SsCFEM可能代表一种能感知细胞壁扰动和机械压力的蛋白,通

过与膜受体SsGPCR1互作导致受体构像变化从而传递信号,这些有待进一步的蛋白结构学研究.
2)尽管已报道了大量影响侵染垫形成的调控因子,但侵染垫形成从起始到完成所涉及的细胞过程和

行使形态发生的功能基因研究仍较少.其中细胞壁重塑是菌丝形态转变的前提,然而关于核盘菌细胞

壁重塑的关键调控因子和功能基因完全不清楚.研究表明,转录因子SsAsd4通过负调控多种细胞壁

组分的合成基因和介导糖基磷脂酰肌醇锚定蛋白加工的关键酶的转录影响细胞壁重塑,也正调控侵染

垫形成.这表明SsAsd4可能通过影响侵染垫形成时的细胞壁重塑介导侵染垫形成,也表明细胞壁重

塑可能是侵染垫形成的关键.3)核盘菌可感知寄主来源的ROS并激活SsSnf5-SsHsf1转录模块以抵

御氧化胁迫[33],然而在植物病原真菌中尚未鉴定到ROS的直接受体,也不清楚ROS受体通过修饰哪

些靶标蛋白对胁迫做出全局的调控响应.4)大量的转录组证据已证明核盘菌在侵染时会大幅度上调

表达水解酶和异源物质解毒基因,但其上游的转录因子完全不清楚.研究表明,转录因子SsGATA1
可直接结合几个水解酶和异源物质解毒基因的启动子激活它们转录,但结果显示敲除SsGATA1基因

后并未完全丧失它们的转录.这表明还存在其他转录因子也能发挥类似功能,核盘菌如何适时且精准

激活这些转录因子功能仍有待进一步研究.5)武装或加强PAMPs激活的PTI被认为是抗病育种的重

要策略,然而在核盘菌中仅鉴定到上文提及的几个PAMPs和几丁质,更多的PAMPs仍有待被鉴定.
通过人工施用或转入这些PAMPs将有望增强作物的菌核病抗性,甚至广谱抗性.此外,目前仅在植

物中鉴定到RLP30/RE02,RLP23和几丁质受体,进一步表征能够识别核盘菌的膜上受体,这将为菌

核病的抗病育种提供重要基因资源.6)与传统的基因对基因假说不同,核盘菌中诱导细胞死亡的效应

蛋白反而促进了侵染,表明它们可能在死体营养阶段发挥重要作用,而不是单纯诱导植物免疫.然而

核盘菌也需在早期抑制细胞死亡,这些似乎是矛盾的.细胞死亡在核盘菌与寄主互作中起什么作用,
目前尚未明确.研究表明,在侵染早期,核盘菌会分泌效应蛋白SsCm1抑制细胞死亡和植物免疫,这

有助于定殖,与另一个早期效应蛋白SsPEIE1的报道一致[66].在侵染后期,核盘菌又会分泌效应蛋白
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SsVSP25靶向植物利钠肽和光系统Ⅱ,进而加速细胞死亡的速度促进侵染.核盘菌中存在至少11个

功能未被解析但能诱导植物细胞死亡的效应蛋白[52,55].进一步表征这些效应蛋白和其他细胞死亡相关

的核盘菌效应蛋白及其与寄主互作机制,将有望揭示细胞死亡在核盘菌与寄主互作中的作用,为死体

营养型病原菌的致病机制提供参考.此外,这些效应蛋白能诱导植物细胞死亡,表明植物可能存在膜

上或胞内受体,鉴定这些受体将有助于阐明植物免疫机制和提供抗病资源.7)研究表明,核盘菌具有

在侵染早期抑制植物免疫的效应蛋白[63-64,66],在几个能抑制 ROS爆发等植物免疫的效应蛋白中,

SsVSP41抑制关键激酶磷酸化信号转导可促进早期侵染,进一步证实了核盘菌存在一个早期的活体营

养阶段,此时效应蛋白发挥抑制植物免疫的作用.对这些抑制植物免疫效应蛋白的进一步挖掘和机制

研究将逐步揭示核盘菌在侵染早期的定殖机制,为农业上及时阻断核盘菌侵染提供理论依据.
综上所述,核盘菌引起的菌核病是世界性的大病害,由于核盘菌致病机制复杂,且缺乏有效的抗

病品种,应用杀菌剂化学防治的作物已频繁出现抗药性.因此亟需开发菌核病绿色防控的新策略.进

一步鉴定核盘菌的关键致病因子,研究植物抗病基因,深入、全面解析核盘菌的致病机理,阐明菌核

病成灾机制,将为科学设计病害防控策略提供新见解,从而保障国家粮油安全.
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