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茶树炭疽病菌侵染研究进展

郑新强  林昕怡  杨子贤  叶晶晶  陆建良  梁月荣
（浙江大学  茶叶研究所，杭州  310058）

摘 要  为了解茶树响应炭疽病及抗炭疽病的遗传机理，本研究搜集了茶树炭疽病的发病规律与症状、茶树炭疽

病原菌分类鉴定、炭疽菌侵染过程及其机制等在茶树上的研究成果，并结合其他植物上的相关报道进行总结。结

果发现：茶树炭疽病致病菌多样，侵染致病过程复杂，导致致病菌鉴定困难。同时，茶树致病菌的侵染分子机制研

究较少，在其它植物中主要与真菌代谢酶类、效应蛋白及真菌毒素等有关，但具体完整的分子调控机制仍不明确。

后续需继续对侵染机制和寄主茶树-炭疽病原菌互作机制进行研究，加强田间病害检测技术的研究与推广，以期为

茶树炭疽病的发病机制及早期判断、综合防治提供有效帮助。

关键词  茶树； 炭疽病； 分类鉴定； 发病规律； 侵染

中图分类号  S435. 711   文章编号  1007-4333（2024）01-0078-10   文献标志码  A

Research progress on tea anthracnose pathogen infection

ZHENG Xinqiang， LIN Xinyi， YANG Zixian， YE Jingjing， LU Jianliang， LIANG Yuerong
（Zhejiang University Tea Research Institute， Hangzhou 310058， China）

Abstract To understand the genetic mechanism of response and resistance to anthracnose of tea plant， 

this study collected and summarized the progress on the pathogenesis and symptoms of tea plant 

anthracnose， the classification and identification of tea plant anthracnose pathogens， the infection process 

and mechanism of anthracnose， combined with the related reports on other plants.  The results showed 

that： The pathogenic fungi of tea anthracnose were diverse and the infection process was very 

complicated， which resulted in difficult to identification of pathogenic fungi.  Meanwhile， there were few 

studies on the molecular mechanism of infection to tea plants.  However， existing studies were mainly 

related to fungal metabolic enzymes， effector proteins and mycotoxins in other plants， the molecular 

regulatory mechanism was still unclear.  It is necessary to further study the infection mechanism and the 

interaction between host tea plant and anthracnose pathogens， and strengthen the field disease detection 

technology， so as to provide effective help for the infection regulation and its early diagnose， and 

comprehensive control of tea anthracnose.

Keywords tea plant； anthracnose； identification； infestation

茶树（Camellia sinensis （L. ） O.  Kuntze）喜阴

喜湿，在生长过程中易受到真菌、细菌、类菌原体、

藻类、线虫和地衣苔藓等各种病原物的危害，我国

茶树病害的种类约有 130 种，其中真菌病害就多达

72 种［1］。炭疽病主要是由炭疽菌属（Colletotrichum）

诱发，是危害茶树的重要真菌病害，在我国众多茶
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区多有发生［1］。目前对于茶树-炭疽病整体互作机

制的研究仍不深入，特别是有关茶树炭疽病侵染机

制的研究仍较少。因此，本研究总结了茶树炭疽病

的发病规律、病原菌的鉴定方法，并结合其它植物

上炭疽菌的侵染机制等相关研究，提出了茶树炭疽

病侵染和致病机制以及茶树-炭疽病互作的研究方

向，为今后茶树炭疽病的深入研究提供思路。

1　茶树炭疽病发病规律

茶炭疽病发病初期叶尖或叶缘产生暗绿色水

渍状小点，后逐渐变为焦黄色，最终呈现出灰白色；

病斑为半圆或不规则形，后期出现散生黑色粒点、

无轮纹，发病后期叶片会枯死脱落，严重时导致茶

树整株死亡［2］（图 1）。由于炭疽菌属病原菌的极端

破坏性和广泛性，已被列为世界上十大最重要的植

物病原真菌之一［3］。

影响炭疽病发生的重要气候因素是降雨和温

度。当环境温度达到 20~30 ℃、相对湿度达到 80%
以上时，最有利于炭疽病原菌生长［1］。因此，炭疽病

在梅雨季节或秋雨绵绵时节发生最严重。品种差异

也会影响茶树对炭疽病的抗性，‘铁观音’‘福云 6号’

‘龙井 43’等品种更容易感染炭疽病［4-5］。Orrock等［6］

发现，‘Fairhope’‘Big Leaf’‘Small Leaf’3 个品种的

病害程度都要低于‘Georgian’。除此之外，施肥等茶

园管理措施也会影响炭疽病的发生，配方施肥或多

施磷钾肥的茶园更容易受炭疽病困扰［2］。

2　炭疽病原菌分类与鉴定

2. 1　致病菌种类

我 国 各 个 产 茶 省 份 均 有 茶 树 炭 疽 病 发 生 。

Liu 等［7］从福建和浙江等 7 个省份的茶树炭疽病叶

中仅分离鉴定到 6 个炭疽菌种，其中有已知种 C.  
camelliae、C.  fructicola、C.  gloeosporioides、C.  
siamense和新发现种 C.  henanense和 C.  jiangxiense，
并认为 C.  camelliae 是茶树炭疽病优势菌种，且具

有寄主特异性。而 Wang 等［8］则从中国 15 个茶叶生

产省的炭疽病病叶中分离得到 106 株炭疽病原菌，

分 布 于 9 个 已 知 种（C.  camelliae、C.  cliviae、C.  
fioriniae、C.  fructicola、C.  karstii、C.  siamense、C.  
aenigma、C .  endophytica 和 C.  truncatum），1 个新

发 现 种（C.  wuxiense）和 1 个 未 鉴 定 种 ；其 中 C.  
camelliae、C.  fructicola 和 C.  siamense 3 株致病菌株

与 Liu 等［7］发现的一致，而 C.  camelliae 在各茶区的

病叶中被分离得到，危害多个茶树品种，是茶树炭

疽病优势致病菌种［9］。Orrock 等［6］对在美国茶树中

分离出的炭疽病原菌进行形态学和序列分析，发现

该病菌与中国流行的 C.  camelliae 分离株具有亲缘

关系。中国台湾地区于 2021 年首次报道了由 C.  
fructicola 引起的茶树炭疽病［10］。

除了炭疽菌属（Colletotrichum）外，座盘孢属

（Discula）是茶炭疽病的另一病原真菌。它起初在

上 世 纪 的 日 本 被 发 现［11］，后 被 归 入 到 炭 疽 菌 属

中［12］。但该菌的分生孢子要小于炭疽菌，形态结构

有差异，且在 PDA 培养基上不产生附着胞结构。通

过对不同真菌 28S rDNA 的 D1~D2 区域构建系统

发育树分析，将其重新修订为座盘孢属［11］。基于形

态学鉴定和内转录间隔区（ITS）测序，‘龙井 43’中
也有该属炭疽菌的报道［8］，而日本的高花青素茶树

品种‘Sunrouge’对座盘孢属病菌引发的炭疽病具有

一定抗性［13］。

综上所述，不同茶产区、品种和发病时期所分

离得到的炭疽病原菌及优势致病菌有所不同，也导

图 1　炭疽病发展过程

Fig. 1　Anthracnose development process

79



中 国 农 业 大 学 学 报 2024 年  第  29 卷

致病原菌鉴定困难。

2. 2　病原菌鉴定

2. 2. 1　形态学鉴定

炭疽菌的传统鉴定方法主要是形态学鉴定，即

依据菌落颜色和直径，色素的产生，菌丝生长速率，

菌体形态特征、分生孢子盘、分生孢子和附着胞形

态及大小、刚毛有无及形态等特征，并结合病原菌

寄主范围进行鉴定［14］。研究表明，炭疽菌属菌落大

多呈白色，气生菌丝致密，边缘整齐（图 2），分生孢

子透明、单孢、圆柱状。而 C.  acutatum 因密生粉红

色孢子，菌落呈粉红色，分生孢子形状呈梭型［7，15］。

D.  theae-sinensis 的分生孢子透明，呈梭形或倒卵

形［15］。炭疽菌的附着胞多为暗褐色，形态为梨形或

姜瓣形，同属不同种的菌株在菌丝生长速度、产孢

情况、分生孢子及附着胞形态大小等方面存在一定

差异［16］。但形态学鉴定不能准确区分形态相似的

同属菌种，在田间应多与病叶形态观察结合，从而

初步判定诱发田间植物发病的病原菌。

2. 2. 2　单基因序列分析

rDNA-ITS 序列具有广泛的序列多态性，常应

用于真菌的分子鉴定和属内种间或种内差异较明

显的菌群间的系统发育关系分析［17］。雷娇娇等［18］

和彭成彬等［19］通过形态学鉴定和 rDNA-ITS 测序，

明确了贵阳花溪九安和福建省 4 个茶区的茶树炭疽

病优势病原菌为 C.  gloeosporioides。而从福建其他

地区的不同品种茶树上分离得到的 8 株病原菌中只

有 1 个菌株为 C.  gloeosporioides，其余 7 个菌株为

C.  fructicola；且这 7 株 C.  fructicola 存在种内碱基

突 变 或 缺 失 ，与 C.  gloeosporioides 遗 传 距 离 相

近［14］。然而，炭疽菌形态特征复杂多变，种内 ITS

序列相对一致，不表现多态性，可能会导致病原菌

鉴定有误，且 GenBank 中存在错误序列，因此单基

因 ITS 序列的鉴定结果也存在一定的不准确性［20］。

2. 2. 3　多基因序列分析

随着研究深入，多基因结合可以提高病原菌种

类鉴定的准确率［21］。用于茶树炭疽菌种类鉴定的

基因位点有钙调蛋白（Calmodulin， CAL）、几丁质

合成酶（Chitin synthase 1， CHS-1）、3-磷酸甘油醛

脱 氢 酶（Glyceraldehyde-3-phosphate dehydrogenase， 
GAPDH）、ITS、肌动蛋白（Actin， ACT）、β-微管蛋

白（β-tubulin 2， TUB2）、谷氨酰胺合成酶（Glutamine 
synthetase， GS）、交配型基因（ApMAT）和超氧化物

歧化酶 -2（Superoxide dismutase-2， SOD2）［20］。刘

威等［22］经过多基因分析，发现福州市不同品种茶树

病叶上的 5 株病原菌株均为 C.  siamense。Lu 等［23］

利用多基因序列分析结合形态学特征，在浙江地

区的茶树上鉴定得到 2 个菌种Ｃ .  camelliae 和 C.
fructicola，且 Ｃ .  camelliae 的 致 病 力 更 强 。 张 莉

等［24］通过 ITS-GAPDH-CAL 比对拼接后构建系统

进化树，确定分离得到的病原菌株为Ｃ .  camelliae。
Chen等［15］结合形态学分析和 ITS、TUB2多基因序列

分析，首次报道了在我国重庆地区由 C.  acutatum 引

起的茶树炭疽病。贡长怡等［16］收集了中国 12个省份

的炭疽病叶并进行病原菌分离，结合形态学和多基因

序列聚类分析发现供试株均为 C.  gloeosporioides 
complex，包括 C.  fructicola、C.  camelliae、C.  siamense
和 C.  aenigma，其中 C.  camelliae分离频率最高。

可见茶炭疽病病原菌复杂多样，不同茶树品

种、不同地区、不同发病进程和不同鉴定技术等获

得的优势致病菌有所不同，为茶树抗炭疽病的机制

研究增加了难度。

3　炭疽病侵染机制研究

宿主植物与病原的互作可以从病原菌侵染过程

和植物的抗性免疫反应这 2 个方面进行研究。一旦

病原菌识别穿透寄主植物，就很难根除病原感染［25］，

因此研究炭疽病菌侵染机制很有必要。目前，茶炭

疽病的相关研究主要集中在茶树抗性方面，本研究

收集整理了其他植物中炭疽病原菌的侵染机制研

究，以期对茶树炭疽病侵染研究提供参考。

3. 1　炭疽菌的侵染过程

在风力和雨水等媒介下，炭疽菌分生孢子附着

图 2　胶孢炭疽菌菌落形态

Fig. 2　Colonial morphology of Colletotrichum 

gloeosporioides
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到嫩叶背面的茸毛上，待环境条件适宜，分生孢子

萌发，形成芽管；芽管先端形成附着胞，通过表皮的

气孔或伤口处实现侵染定殖，导致叶片发病，逐渐

形成病斑［26］。

炭疽病病原菌对茶树叶片的吸附是致病过程

中的重要环节，其中附着胞的形成尤为关键。它吸

附在叶片表面吸取营养，保护孢子直至其穿透寄主

细胞［27］，并合成高浓度的胞内渗透活性物质以产生

巨大压力。研究炭疽病病原菌附着胞形成的分子

机制有助于提高对寄主茶树-真菌相互作用的分子

机制的认识［28］。病原菌也会代谢产生酶类物质，如

果胶酶（Pectinase）、纤维素酶（Cellulase）和角质酶

（Cutinase）等，酶类物质会降解茶树的角质层和细

胞壁的各类物质，更利于病菌侵染［3］。李晓丽等［29］

通过共聚焦显微拉曼技术研究发现炭疽病菌的侵

染会导致茶树叶片细胞壁拉曼光谱位移，强度与发

病前存在显著差异，从而证明炭疽病原菌的侵染会

导致叶片细胞壁化学成分发生明显变化。

一些重要的真菌信号通路，如异三聚体鸟嘌呤核

苷酸结合蛋白（G 蛋白）［30-31］、环磷酸腺苷（cAMP）［32］

和丝裂原活化蛋白激酶（MAPK）［33-35］等是附着胞形

成和功能行使所必需的，黑色素对支撑附着胞结构

的完整性和介导附着胞内压积累以穿透寄主具有

重要作用。在附着胞形成的过程中，黑色素合成途

径上的漆酶基因 Cglac3 的表达显著上调［36］；Colac2
调控附着胞黑色素和分生孢子色素积累，突变后导

致炭疽菌致病力丧失［37］。目前已有较多有关炭疽

菌附着胞形成的研究，但多集中在单一基因的作

用，尚未能够明确解析其调控通路，表 1 中列举了近

5 年的部分报道。总的来说，参与炭疽菌附着胞形

成的通路众多，作用机理复杂，具体的调控机制仍

有待进一步挖掘。

表 1　近 5年有关炭疽菌附着胞形成的相关研究报道

Table 1　Related research reports on the formation of appressorium of anthracnose in recent 5 years

参与途径

Involved pathway

MAPK 信号通路

Mitogen-activated protein kinase 
signaling pathway

cAMP 信号途径

Cyclic adenosine monophosphate
G 蛋白  G protein

活性氧

Reactive oxygen species

精氨酸合成途径

Arginine synthesis pathway
组蛋白修饰

Histone modification
黑色素形成  Melanin formation

其他

Others

具体调控机制

Regulation mechanism
CgMCK1编码 MAPKKK蛋白，敲除突变体未能形成附着胞；CgSte50、

CgSte11和 CgSte7参与调控 CgMPK1的磷酸化，缺失突变体产生缺陷，丧失附

着胞形成和致病性；CgMsb2参与了丝裂原活化蛋白激酶 CgMk1的磷酸化，

CgSho1不能单独激活 CgMk1，而是与 CgMsb2合作激活 CgMk1。
突 变 体 不 产 生 附 着 胞 ，外 源 添 加 cAMP 或 过 表 达 cAMP 信 号 途 径 ，

ΔCgCMK1 也不能恢复形成附着胞能力。

CgRGS3 缺失突变体产孢率和附着胞形成率下降，黑色素产量降低。

CgCdc42 参与活性氧（ROS）相关基因调控，突变体产生异常附着胞，致

病力减弱；CgNOXB 和 CgNOXR 参与调节菌丝尖端和附着胞中 ROS 的

产生和分布，控制肌动蛋白纤维（F-actin）的特化重塑，并参与真菌细胞

壁的生物合成。

CgCPS1 通过编码氨甲酰磷酸合成酶参与精氨酸的生物合成，突变体附

着胞形成缺陷。

CgHOS2、CfGcn5、CfSet1 和 CfSnt2 参与组蛋白 H3 的去乙酰化，缺失突变

体无法形成附着胞。

CgNVF1 参与黑色素形成（突变体菌丝白化，附着胞无法形成）。

CgCAP20 影响功能性附着胞发育，减少未成熟附着胞对寄主的渗透；

CgCOM1 调 控 分 生 孢 子 萌 发 、胚 管 发 育 、附 着 胞 形 成 和 菌 丝 生 长 ；

CgEnd3 调控附着胞形成、黑化、胀压积累、附着胞穿透能力；CgFim1 参

与附着胞中的肌动蛋白动力学和环状结构形成，以及影响菌丝尖端中肌

动蛋白细胞骨架的极性；CoMTF4 在附着胞发育过程中的植物源性信号

转导中发挥作用；Cglac13 参与 C. gloeosporioides 芽管和附着胞的形成、

菌丝生长和木质素降解的调控；CfCpmd1 缺失突变体菌丝生长缓慢，无

法形成附着胞。
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炭疽菌有 2 种侵染模式：一种是菌丝侵入寄主

细胞后立即吸取营养，并立即产生次级菌丝危害寄

主细胞，从而进入死体营养型阶段（图 3（a））；菌丝

可穿透鲜嫩部位表层，潜伏 1~2 周后，缓慢形成病

斑［57］。另一种是菌丝侵入细胞后，先大范围侵染寄

主细胞，待占领了大量寄主细胞后，再由密布的初

级菌丝产生大量次级菌丝 ，进而显现扩大病斑

（图 3（b））。油茶炭疽菌（C.  fructicola）也可从叶片

表面气孔直接进入植物体内，而不穿透角质层［58］。

3. 2　炭疽病侵染致病分子机制

炭疽病侵染在其它植物中主要与真菌代谢酶

类、效应蛋白及真菌毒素等有关。

3. 2. 1　真菌代谢酶类

炭疽菌在侵染过程中代谢产生的酶类能够降

解茶树叶片的角质层和细胞壁，降低茶树抵抗病原

菌侵染的能力。C.  gloeosporioides在附着胞形成侵

染钉阶段分泌角质酶水解寄主细胞的角质多聚物

从而突破叶片表皮实现侵染［59-61］，且不同的菌株产生

的角质酶存在分化现象［62］；而缺失分泌角质酶能力

的 C.  gloeosporioides突变体不能对健康番木瓜进行

侵染致病［63］。此外，研究发现 C.  gloeosporioides 在

油茶和香蕉中的致病力还受到纤维素酶、果胶酶和

漆酶的影响［64-65］。在微生物侵染植物的过程中，果

胶酶可以降解植物细胞壁便于微生物在植物体内

定殖，同时释放单糖或寡糖提供营养［66］。外源添加

果胶酶和纤维素酶会加速受炭疽病胁迫的植物体

病情发展，但不会增加寄主范围［67］。炭疽菌的果胶

酸裂解酶基因 pelA 和 pelB 是重要的致病因子，敲除

后炭疽菌对鳄梨和番茄等植物的侵染能力明显

下降［68-69］。

3. 2. 2　效应蛋白

效应蛋白也是植物病原真菌的重要致病因子

之一，在炭疽菌侵染植物体的过程大量合成。炭疽

菌属效应蛋白的数量和种类因菌种而异，但约 20%
的核心效应蛋白存在于每个炭疽菌物种中，70% 的

保守效应蛋白具有直系同源物，每个炭疽菌属物种

图 3　炭疽菌 2种侵染过程简易示意图

Fig. 3　Simple diagram of two infection processes of Colletotrichum
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含有 4. 1%~15. 6% 的物种特异性效应蛋白［70］。不

同 的 候 选 效 应 蛋 白（Candidate effector proteins，
CEPs）发挥不同作用，分别在附着胞、初生活体菌丝

和活体-死体营养转换阶段表达［71］。根据它们的亚

细胞定位，效应蛋白可以分为在细胞外空间起作用

的质外体效应蛋白和在宿主细胞内起作用的细胞

内效应蛋白［72］。

在 病 原 菌 相 关 分 子 模 式 触 发 免 疫（PAMP-
triggered immunity，PTI）中，植物识别病原菌上的

保守分子，从而诱发识别 PAMP 的植物模式识别受

体（PRR）与膜定位的受体样激酶（RLK）、受体样细

胞质激酶（RLCK）缔合以传导防御信号并触发免疫

应答［73］。而病原菌则分泌效应蛋白调节和阻断植

物信号传导，抑制寄主的 PTI 防御系统，阻止植物

体抗性基因识别和防御这些毒性效应蛋白，同时触

发 效 应 因 子 诱 导 的 免 疫 反 应（Effector-triggered 
immunity， ETI），随后病原菌又产生新的效应蛋白，

攻击寄主的防御系统［74-76］。

CEC3、NIS1 和 EC92 作为核心保守效应蛋白，

在多个菌种中均能够诱导细胞死亡［77-79］。CgDN3
在 C.  gloeosporioides、C.  higginsianum 和 C.  orbiculare
中分离并在侵染某个阶段特异表达，具有促进侵染

的作用，敲除 CgDN3 基因的突变体的致病力显著下

降［71，80］。此外，C.  truncatum 中的 CtNUDIX［81］、C.  
lentis 的 CtToxB［82］和 C.  gloeosporioide 的 CFEM 
（Common in fungal extracellular membrane）效应蛋

白 Cghn13279 和 Cghn13471［83］，C. higginsianum 的

ChEC91［84］等效应蛋白均可诱导寄主细胞坏死；其中

CtNUDIX 可能调控病原菌的活体-死体营养阶段转

换，而 ClToxB 则可能是对寄主起作用的选择性毒

素。禾谷炭疽菌（C.  graminicola）的关键效应蛋白

CgEP1含有功能性核定位信号和 DNA 结合结构域，

可能参与调控寄主基因转录活性［85］。CgBASP2 基

因 通 过 调 控 菌 丝 生 长 和 机 械 穿 透 力 调 控 C.  
gloeosporioides 的侵染能力［86］。过表达效应蛋白

PXLR131能够增强 C.  gloeosporioides的致病性［87］。

几丁质是所有病原真菌细胞壁中的重要成分，

并作为微生物相关分子模式（MAMPs），可被植物

几丁质受体识别以激活多种由 MAMP 触发的免疫

反应［88］。炭疽病原菌会分泌相应的效应蛋白与该

受体结合进而保护几丁质免受识别，或者降解寄主

几丁质酶来抑制其对病原菌几丁质的捕获。炭疽

菌效应蛋白中细胞溶解酶基序（Lysin motif，LysM）

结构域对于几丁质结合来说是必需的，但含有该结

构域的效应蛋白的作用方式不同。LysM 胞外蛋白

ELP1 和 ELP2 可能通过结合几丁质来抑制几丁质

激发子激活的免疫反应［89］。C.  graminicola 产生的

Cgfl能够降解植物的几丁质酶［90］。CgNLP1 能够靶

向抑制寄主的 R2R3 型转录因子 HbMYB88-like 的

核积累［91］；而 CgSntf2 则能够减少胼胝质沉积和

H2O2积累，并靶向结合苹果的叶绿体 PSII 组装因子

Mdycf39，干扰植物的防御反应［92］，进而促进对寄主

的侵染。

炭疽菌效应蛋白的发现与功能挖掘对于植

物 -炭疽菌互作机制研究具有重要意义。然而，现

有研究对这些效应物在植物上的作用靶点和具体

分子机制还处于较浅显的阶段，而且炭疽菌效应

物在病原体 -植物相互作用过程中的分泌和递送

机制尚不明确。鉴定效应物并明确靶向作用模

式，将为炭疽菌效应蛋白毒力功能的分子机制研

究提供参考，有助于开发防治炭疽病的新策略。

3. 2. 3　真菌毒素

在炭疽菌的死体营养阶段，炭疽菌会通过分泌

真菌毒素来促进寄主植物的坏死。真菌毒素是对

植物病程有决定性影响的有毒物质［93］，其作用机理

复杂。目前，对炭疽菌属毒素的研究主要集中在生

化成分测定以及抗病材料的初步筛选。油茶炭疽病

原菌（C.  camelliae Massee）的毒素是多聚糖类物

质［94］，枸杞炭疽病原菌是一种不能被透析掉的蛋白

聚糖类物质［95］，而西瓜炭疽菌（C.  orbiculare （Berk.） 
Arx）则是一种非蛋白物质［96］。茶树的真菌毒素也

可能是非蛋白物质，且提取的毒菌滤液能使茶树叶

片形成病斑［97］，炭疽菌毒素的代谢通路和作用机制

仍有待进一步研究。

总之，炭疽菌在侵染致病过程中涉及的形态变

化、物质分泌、基因调控和信号通路等机制十分复

杂，在茶树中涉及的分子机制研究较少，以上 3 种机

制是否在茶树中存在且具有一致性尚未可知。明

确病原真菌间以及它们与寄主植物间的相互关系，

对茶叶生产中炭疽病害的精准预判和有效防治具

有重要意义。

4　研究展望

综上所述，茶树炭疽病的鉴定和侵染研究已经
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取得一定进展，但有几个关键问题仍未有突破性

进展。

1）炭疽菌侵染机制不够深入。尽管对于炭疽

菌侵染的研究取得一定进展，但炭疽病原菌种类复

杂、致病能力受多种因素影响导致侵染过程复杂，

炭疽病侵染致病机制研究仍有突破的空间，而已有

研究也为茶树-炭疽病互作和田间防治技术提供坚

实基础。

2）茶树-炭疽病互作关系尚不明确。对于茶树-
炭疽病互作关系的研究是开展生物防治和抗性育

种的关键前提。尽管有关茶树对炭疽病防御机制

的研究已经开展，咖啡碱通路和儿茶素通路等相关

研究已取得一定进步，但茶树炭疽病防御机制相关

机理的研究仍处于初步阶段。

参考文献  References

［1］ 孙晓玲 .  中国重要茶树叶部病害的研究现状及展望［J］.  中国茶叶， 2016， 

38（12）： 12-13，15

Sun X L.  Research status and prospect of important tea leaf diseases in 

China［J］.  China tea， 2016， 38（12）： 12-13，15 （in Chinese）

［2］ 凌光汉， 陈小媛 .  新昌县茶树炭疽病的发生与防治对策［J］.  中国茶叶， 

2015， 37（12）： 19

Ling G H， Chen X Y.  Occurrence and control countermeasures of tea 

anthracnose in Xinchang County［J］.  China Tea， 2015， 37（12）： 19 （in 

Chinese）

［3］ Dean R， van Kan J A L， Pretorius Z A， Hammond-Kosack K E， Di 

Pietro A， Spanu P D， Rudd J J， Dickman M， Kahmann R， Ellis J， 

Foster G D.  The Top 10 fungal pathogens in molecular plant pathology

［J］.  Molecular Plant Pathology， 2012， 13（4）： 414-430

［4］ 刘威， 袁丁， 尹鹏， 王子浩， 郭桂义 .  茶树炭疽病的研究进展［J］.  热带农

业科学， 2016， 36（11）： 20-26

Liu W， Yuan D， Yin P， Wang Z H， Guo G Y.  Research progress on 

anthracnose of tea plant［J］.  Chinese Journal of Tropical Agriculture， 

2016， 36（11）： 20-26 （in Chinese）

［5］ 张婉婷， 张灵枝 .  茶树品种和叶片生育期对内生真菌的影响［J］.  广东农业

科学， 2011， 38（21）： 44-46

Zhang W T， Zhang L Z.  Effect of tea variety and leaf age on Endophytic 

fungi［J］.  Guangdong Agricultural Sciences， 2011， 38（21）： 44-46  （in 

Chinese）

［6］ Orrock J M， Rathinasabapathi B， Richter B S.  Anthracnose in U. S.  tea： 

Pathogen characterization and susceptibility among six tea accessions［J］.  

Plant Disease， 2020， 104（4）： 1055-1059

［7］ Liu F， Weir B S， Damm U， Crous P W， Wang Y， Liu B， Wang M， 

Zhang M， Cai L.  Unravelling Colletotrichum species associated with 

Camellia： Employing ApMat and GS loci to resolve species in the C 

gloeosporioides complex［J］.  Persoonia， 2015， 35： 63-86

［8］ Wang Y C， Hao X Y， Wang L， Xiao B， Wang X C， Yang Y J.  Diverse 

Colletotrichum species cause anthracnose of tea plants （Camellia sinensis 

（L） O Kuntze） in China［J］.  Scientific Reports， 2016， 6： 35287

［9］ 王玉春， 郝心愿， 黄玉婷， 岳川， 王博， 曹红利， 王璐， 王新超， 杨亚军， 肖

斌 .  中国主要茶区茶树炭疽菌系统发育学［J］.  中国农业科学， 2015， 48

（24）： 4924-4935

Wang Y C， Hao X Y， Huang Y T， Yue C， Wang B， Cao H L， Wang L， 

Wang X C， Yang Y J， Xiao B.  Phylogenetic study of Colletotrichum 

species associated with Camellia sinensis from the major tea areas in 

China［J］.  Scientia Agricultura Sinica， 2015， 48（24）： 4924-4935 （in 

Chinese）

［10］ Lin S R， Yu S Y， Chang T D， Lin Y J， Wen C J， Lin Y H.  First report 

of anthracnose caused by Colletotrichum fructicola on tea in Taiwan［J］.  

Plant Disease， 2021， 105（3）： 710

［11］ Moriwaki J，Sato T.  A new combination for the causal agent of tea 

anthracnose： Discula theae-sinensis （I Miyake） Moriwaki & Toy Sato， 

comb nov［J］.  Journal of General Plant Pathology， 2009， 75（5）： 359-361

［12］ Weir B S， Johnston P R， Damm U.  The Colletotrichum gloeosporioides 

species complex［J］.  Studies in Mycology， 2012， 73（1）： 115-180

［13］ Nesumi A， Ogino A， Yoshida K， Taniguchi F， Yamamoto M M， Tanaka 

J， Murakami A.  ‘Sunrouge’， a new tea cultivar with high anthocyanin

［J］.  JARQ-Japan Agricultural Research Quarterly， 2012， 46（4）： 

321-328

［14］刘威， 叶乃兴， 陈玉森， 连玲丽， 刘伟， 金珊， 赖建东， 谢运海 .  茶树炭疽

菌 Colletotrichum fructicola 的鉴定及系统发育分析［J］.  茶叶科学， 2014， 

34（1）： 95-104

Liu W， Ye N X， Chen Y S， Lian L L， Liu W， Jin S， Lai J D， Xie Y H.  

Identification and phylogenetic analysis of anthracnose pathogen 

Colletotrichum fructicola isolated from Camellia sinensis［J］.  Journal of 

Tea Science， 2014， 34（1）： 95-104 （in Chinese）

［15］ Chen Y J， Qiao W J， Zeng L A， Shen D H， Liu Z， Wang X S， Tong H 

R.  Characterization， pathogenicity， and phylogenetic analyses of 

Colletotrichum species associated with brown blight disease on Camellia 

sinensis in China［J］.  Plant Disease， 2017， 101（6）： 1022-1028

［16］贡长怡， 刘姣姣， 邓强， 张立新 .  茶树炭疽病病原菌鉴定及其致病性分析

［J］.  园艺学报， 2022， 49（5）： 1092-1101

Gong C Y， Liu J J， Deng Q， Zhang L X.  Identification and pathogenicity 

of Colletotrichum species causing anthracnose on Camellia sinensis［J］.  

Acta Horticulturae Sinica， 2022， 49（5）： 1092-1101  （in Chinese）

［17］ Turroni F， Foroni E， Pizzetti P， Giubellini V， Ribbera A， Merusi P， 

Cagnasso P， Bizzarri B， de’Angelis G L， Shanahan F， van Sinderen D， 

Ventura M.  Exploring the diversity of the bifidobacterial population in the 

human intestinal tract［J］.  Applied and Environmental Microbiology， 

2009， 75（6）： 1534-1545

［18］雷娇娇， 田力， 袁伟， 杨瑞， 于存 .  贵阳花溪久安茶树炭疽病病原菌

（Colletotrichun gloeosporioides）的分离鉴定及生物学特性［J］.  江苏农业

科学， 2020， 48（11）： 100-105

Lei J J， Tian L， Yuan W， Yang R， Yu C.  Isolation， identification and 

biological characteristics of Colletotrichun gloeosporioides from jiuan tea 

plant in Huaxi， Guiyang［J］.  Jiangsu Agricultural Sciences， 2020， 48

（11）： 100-105  （in Chinese）

［19］彭成彬， 陈美霞， 魏日凤， 孙云， 张承康， 刘伟 .  茶树炭疽菌分离鉴定与遗

传转化体系建立［J］.  西南农业学报， 2021， 34（10）： 2167-2173

Peng C B， Chen M X， Wei R F， Sun Y， Zhang C K， Liu W.  Isolation 

and identification of Anthrax from tea plant and establishment of genetic 

transformation system［J］.  Southwest China Journal of Agricultural 

Sciences， 2021， 34（10）： 2167-2173 （in Chinese）

［20］张永乐 .  山东省茶树主要叶部病害病原鉴定及生物学特性研究［D］.  泰

安：山东农业大学， 2018

Zhang Y L.  Identification and biological characteristics of tea leaf diseases 

84



第  1 期 郑新强等： 茶树炭疽病菌侵染研究进展

in Shandong Province［D］.  Taian： Shandong Agricultural University， 

2018  （in Chinese）

［21］ Taylor J W， Jacobson D J， Kroken S， Kasuga T， Geiser D M， Hibbett D 

S， Fisher M C.  Phylogenetic species recognition and species concepts in 

fungi［J］.  Fungal Genetics and Biology， 2000， 31（1）： 21-32

［22］刘威， 袁丁， 郭桂义， 杨国一， 叶乃兴 .  茶树炭疽病病原鉴定［J］.  南方农

业学报， 2017，  48（3）： 448-453

Liu W， Yuan D， Guo G Y， Yang G Y， Ye N X.  Identification of 

anthracnose pathogen in tea plant［J］.  Journal of Southern Agriculture， 

2017， 48（3）： 448-453 （in Chinese）

［23］ Lu Q H， Wang Y C， Li N N， Ni D J， Yang Y J， Wang X C.  Differences 

in the characteristics and pathogenicity of Colletotrichum camelliae and C 

fructicola isolated from the tea plant（Camellia sinensis （L） O Kuntze）

［J］.  Frontiers in Microbiology， 2018， 9： 3060

［24］张莉， 赵兴丽， 张金峰， 李帅， 孟泽洪， 周玉锋 .  茶树炭疽病病原菌的分离

与鉴定［J］.  贵州农业科学， 2018， 46（11）： 36-39，173

Zhang L， Zhao X L， Zhang J F， Li S， Meng Z H， Zhou Y F.  Isolation 

and identification of Colletotrichum camelliae pathogen［J］.  Guizhou 

Agricultural Sciences， 2018， 46（11）： 36-39，173 （in Chinese）

［25］ de la Torre A， Castanheira S， Pérez-Martín J.  Incompatibility between 

proliferation and plant invasion is mediated by a regulator of appressorium 

formation in the corn smut fungus Ustilago maydis［J］.  Proceedings of 

the National Academy of Sciences of the United States of America， 2020， 

117（48）： 30599-30609

［26］李志伟， 谭玉梅， 任锡毅， 刘永翔， 黄永会， 刘作易 .  茶树炭疽病病原菌的

绿色荧光蛋白基因标记及其侵染研究［J］.  基因组学与应用生物学， 2020， 

39（8）： 3510-3518

Li Z W， Tan Y M， Ren X Y， Liu Y X， Huang Y H， Liu Z Y.  Study on 

green fluorescent protein gene markers and infection of pathogens of tea 

anthracnose［J］.  Genomics and Applied Biology， 2020， 39（8）： 3510-

3518 （in Chinese）

［27］ Doehlemann G， Ökmen B， Zhu W J， Sharon A.  Plant pathogenic fungi

［J］.  Microbiology Spectrum， 2017， 5（1）： 10

［28］ Mendgen K， Deising H.  Infection structures of fungal plant pathogens-a 

cytological and physiological evaluation［J］.  New Phytologist， 1993， 124

（2）： 193-213

［29］李晓丽， 罗榴彬， 胡小倩， 楼兵干， 何勇 .  基于共聚焦显微拉曼光谱揭示

炭疽病侵染下茶叶细胞壁变化的研究［J］.  光谱学与光谱分析， 2014， 34

（6）： 1571-1576

Li X L， Luo L B， Hu X Q， Lou B G， He Y.  Revealing the chemical 

changes of tea cell wall induced by anthracnose with confocal Raman 

microscopy［J］.  Spectroscopy and Spectral Analysis， 2014， 34（6）： 1571-

1576 （in Chinese）

［30］ Li X Y， Ke Z J， Xu S， Tang W， Liu Z Q.  The G-protein alpha subunit 

CgGa1 mediates growth， sporulation， penetration and pathogenicity in 

Colletotrichum gloeosporioides［J］.  Microbial Pathogenesis， 2021， 161： 

105254

［31］ Truesdell G M， Yang Z H， Dickman M B.  A Gα subunit gene from the 

phytopathogenic fungus Colletotrichum trifolii is required for conidial 

germination［J］.  Physiological and Molecular Plant Pathology， 2000， 56

（3）： 131-140

［32］ Yan Y Q， Tang J T， Yuan Q F， Liu H， Huang J B， Hsiang T， Bao C L， 

Zheng L.  Ornithine decarboxylase of the fungal pathogen Colletotrichum 

higginsianum plays an important role in regulating global metabolic 

pathways and virulence［J］.  Environmental Microbiology， 2022， 24（3）： 

1093-1116

［33］ Fu T， Shin J H， Lee N H， Lee K H， Kim K S.  Mitogen-activated protein 

kinase CsPMK1 is essential for pepper fruit anthracnose by 

Colletotrichum scovillei［J］.  Frontiers in Microbiology， 2022， 13： 770119

［34］ Kojima K， Kikuchi T， Takano Y， Oshiro E， Okuno T.  The mitogen-

activated protein kinase gene MAF1 is essential for the early 

differentiation phase of appressorium formation in Colletotrichum 

lagenarium［J］.  Molecular Plant-Microbe Interactions， 2002， 15（12）： 

1268-1276

［35］ Wang X L， Lu D X， Tian C M.  Mitogen-activated protein kinase cascade 

CgSte50-Ste11-Ste7-Mk1 regulates infection-related morphogenesis in 

the poplar anthracnose fungus Colletotrichum gloeosporioides ［J］.  

Microbiological Research， 2021， 248： 126748

［36］钟昌开， 肖春丽， 张贺， 蒲金基， 吴秋玉， 刘燕莉， 刘晓妹 .  杧果炭疽病菌

漆酶基因 Cglac3序列特征及其在两个侵染相关基因突变体中的表达分析

［J］.  热带作物学报， 2020， 41（6）： 1202-1207

Zhong C K， Xiao C L， Zhang H， Pu J J， Wu Q Y， Liu Y L， Liu X M.  

Sequence characteristics of laccase gene Cglac3 and its expression in two 

infection-related gene mutants from Colletotrichum gloeosporioides on 

mango［J］.  Chinese Journal of Tropical Crops， 2020， 41（6）： 1202-1207  

（in Chinese）

［37］ Lin S Y， Okuda S， Ikeda K， Okuno T， Takano Y.  LAC2 encoding a 

secreted laccase is involved in appressorial melanization and conidial 

pigmentation in Colletotrichum orbiculare［J］.  Molecular Plant-Microbe 

Interactions， 2012， 25（12）： 1552-1561

［38］ Fang Y L， Xia L M， Wang P， Zhu L H， Ye J R， Huang L.  The 

MAPKKK CgMck1 is required for cell wall integrity， appressorium 

development， and pathogenicity in Colletotrichum gloeosporioides［J］.  

Genes， 2018， 9（11）： 543

［39］ Wang X L， Lu D X， Tian C M.  Mitogen-activated protein kinase cascade 

CgSte50-Ste11-Ste7-Mk1 regulates infection-related morphogenesis in 

the poplar anthracnose fungus Colletotrichum gloeosporioides ［J］.  

Microbiological Research， 2021， 248： 126748

［40］ Wang X L， Lu D X， Tian C M.  Mucin Msb2 cooperates with the 

transmembrane protein Sho1 in various plant surface signal sensing and 

pathogenic processes in the poplar anthracnose fungus Colletotrichum 

gloeosporioides［J］.  Molecular Plant Pathology， 2021， 22（12）： 1553-

1573

［41］张俊祥， 王美玉， 迟福梅， 徐杰， 周宗山 .  苹果炭疽叶枯病菌 CgCMK1基

因的克隆与功能分析［J］.  植物病理学报， 2020， 50（1）： 40-48

Zhang J X， Wang M Y， Chi F M， Xu J， Zhou Z S.  Cloning and 

functional analysis of CgCMK1 in Colletotrichum gloeosporioides［J］.  

Acta Phytopathologica Sinica， 2020， 50（1）： 40-48 （in Chinese）

［42］徐爽， 柯智健， 张凯， 柳志强， 李晓宇 .  胶孢炭疽菌 G 蛋白信号调控因子

CgRGS3的生物学功能［J］.  植物保护学报， 2018， 45（4）： 827-835

Xu S， Ke Z J， Zhang K， Liu Z Q， Li X Y.  Biological function of a 

regulator of G-protein signaling CgRGS3 in Colletotrichum gloeosporioides

［J］.  Journal of Plant Protection， 2018， 45（4）： 827-835  （in Chinese）

［43］ Wang X L， Xu X， Liang Y M， Wang Y L， Tian C M.  A Cdc42 homolog 

in Colletotrichum gloeosporioides regulates morphological development 

and is required for ROS-mediated plant infection［J］.  Current Genetics， 

2018， 64（5）： 1153-1169

［44］ Liu N， Wang W F， He C Z， Luo H L， An B， Wang Q N.  NADPH 

oxidases play a role in pathogenicity via the regulation of F-actin 

organization in Colletotrichum gloeosporioides［J］.  Frontiers in Cellular 

and Infection Microbiology， 2022， 12： 845133

［45］ Mushtaq A， Tariq M， Ahmed M， Zhou Z S， Ali I， Mahmood R T.  

Carbamoyl phosphate synthase subunit CgCPS1 is necessary for virulence 

and to regulate stress tolerance in Colletotrichum gloeosporioides［J］.  

The Plant Pathology Journal， 2021， 37（3）： 232-242

［46］ Liu S K， Wang Q N， Liu N， Luo H L， He C Z， An B.  The histone 

deacetylase HOS2 controls pathogenicity through regulation of melanin 

biosynthesis and appressorium formation in Colletotrichum gloeosporioides

［J］.  Phytopathology Research， 2022， 4（1）： 1-13

［47］ Zhang S P， Guo Y A， Chen S Q， Li H.  The histone acetyltransferase 

CfGcn5 regulates growth， development， and pathogenicity in the 

85



中 国 农 业 大 学 学 报 2024 年  第  29 卷

anthracnose fungus Colletotrichum fructicola on the tea-oil tree［J］.  

Frontiers in Microbiology， 2021， 12： 680415

［48］ Gao Y L， Zhang S P， Li H.  H3K4 methyltransferase CfSet1 is required 

for development and pathogenesis in Colletotrichum fructicola ［J］.  

Journal of Fungi， 2022， 8（4）： 363

［49］ Guo Y， Chen Z H， Li H， Zhang S P.  The CfSnt2-dependent 

deacetylation of histone H3 mediates autophagy and pathogenicity of 

Colletotrichum fructicola［J］.  Journal of Fungi， 2022， 8（9）： 974

［50］张俊祥， 王美玉， 徐成楠， 周宗山 .  苹果炭疽叶枯病菌致病相关基因

CgNVF1的功能初步分析［J］.  植物病理学报， 2018， 48（6）： 810-816

Zhang J X， Wang M Y， Xu C N， Zhou Z S.  Functional analysis of the 

pathogenicity-related gene CgNVF1 in Colletotrichum gloeosporioides

［J］.  Acta Phytopathologica Sinica， 2018， 48（6）： 810-816 （in Chinese）

［51］ Lin C H， Liu X B， Shi T， Li C P， Huang G X.  The Colletotrichum 

gloeosporioides perilipin homologue CAP 20 regulates functional appressorial 

formation and fungal virulence［J］.  Journal of Phytopathology， 2018， 166

（3）： 216-225

［52］ Mahto B K， Singh A， Pareek M， Rajam M V， Dhar-Ray S， Reddy P M.  

Host-induced silencing of the Colletotrichum gloeosporioides conidial 

morphology 1 gene （CgCOM1） confers resistance against Anthracnose 

disease in chilli and tomato［J］.  Plant Molecular Biology， 2020， 104（4/

5）： 381-395

［53］ Wang X L， Lu D X， Tian C M.  CgEnd3 regulates endocytosis， 

appressorium formation， and virulence in the poplar anthracnose fungus 

Colletotrichum gloeosporioides［J］.  International Journal of Molecular 

Sciences， 2021， 22（8）： 4029

［54］ Zhang Y， An B， Wang W F， Zhang B， He C Z， Luo H L， Wang Q N.  

Actin-bundling protein fimbrin regulates pathogenicity via organizing F-

actin dynamics during appressorium development in Colletotrichum 

gloeosporioides［J］.  Molecular Plant Pathology， 2022， 23（10）： 1472-

1486

［55］ Kodama S， Ishizuka J， Miyashita I， Ishii T， Nishiuchi T， Miyoshi 

H， Kubo Y.  The morphogenesis-related NDR kinase pathway of 

Colletotrichum orbiculare is required for translating plant surface signals 

into infection-related morphogenesis and pathogenesis ［J］.  PLoS 

Pathogens， 2017， 13（2）： e1006189

［56］ Zhang M T， Xiao C L， Tan Q， Dong L L， Liu X M， Pu J J， Zhang H.  

The involvement of the laccase gene Cglac13 in mycelial growth， germ 

tube development， and the pathogenicity of Colletotrichum gloeosporioides 

from mangoes［J］.  Journal of Fungi， 2023， 9（5）： 503

［57］刘威 .  茶树炭疽病的病原鉴定及其遗传多样性分析［D］.  福州： 福建农林

大学， 2013

Liu W.  Anthracnose pathogens identification and the genetic diversity of 

tea plant［D］.  Fuzhou： Fujian Agriculture and Forestry University， 2013  

（in Chinese）

［58］ Li M， Liu J N， Zhou G Y.  Histopathological and ultrastructural 

observations of Camellia oleifera infected with Colletotrichum fructicola

［J］.  Australasian Plant Pathology， 2021， 50（5）： 523-531

［59］ Dutta K， Sen S， Veeranki V D.  Production， characterization and 

applications of microbial cutinases［J］.  Process Biochemistry， 2009， 44

（2）： 127-134

［60］ Chen Z J， Franco C F， Baptista R P， Cabral J M S， Coelho A V， 

Rodrigues C J J， Melo E P.  Purification and identification of cutinases 

from Colletotrichum kahawae and Colletotrichum gloeosporioides［J］.  

Applied Microbiology and Biotechnology， 2007， 73（6）： 1306-1313

［61］ Podila G K， Rosen E， Sanfrancisco M J D， Kolattukudy P E.  Targeted 

secretion of cutinase in Fusarium solani f sp pisi and Colletotrichum 

gloesporioides［J］.  Phytopathology， 1995， 85（2）： 238-242

［62］ Liyanage H D， Koller W， Mcmillan R T， Kistler H C.  Variation in 

cutinase from two populations of Colletotrichum gloeosporioides from 

Citrus［J］.  Phytopathology， 1993， 83（1）： 113-116

［63］ Dickman M B， Patil S S.  Cutinase deficient mutants of Colletotrichum 

gloeosporioides are nonpathogenic to papaya fruit［J］.  Physiological and 

Molecular Plant Pathology， 1986， 28（2）： 235-242

［64］金勤， 周国英， 刘君昂， 何苑皞 .  细胞壁降解酶在油茶炭疽病菌致病过程

中的作用研究［J］.  植物保护， 2017， 43（3）： 97-102

Jin Q， Zhou G Y， Liu J A， He Y H.  The role of cell wall-degrading 

enzymes in the pathogenic process of Camellia oleifera disease caused by 

Colletotrichum gloeosporioides［J］.  Plant Protection， 2017， 43（3）： 97-

102 （in Chinese）

［65］ Jat B L， Sharma P， Gour H N.  Production of enzymes and culture 

filtrates by Colletotrichum gloeosporioides Penz causing banana fruit rot

［J］.  Proceedings of the National Academy of Sciences India Section B： 

Biological Sciences， 2013， 83（2）： 177-180

［66］ Gummadi S N， Panda T.  Purification and biochemical properties of 

microbial pectinases：A review［J］.  Process Biochemistry， 2003， 38（7）： 

987-996

［67］ Babalola O O.  Pectinase and cellulase enhance the control of Abutilon 

theophrasti by Colletotrichum coccodes［J］.  Biocontrol Science and 

Technology， 2007， 17（1）： 53-61

［68］ Yakoby N， Beno-Moualem D， Keen N T， Dinoor A， Pines O， Prusky 

D.  Colletotrichum gloeosporioides pelB is an important virulence factor in 

avocado fruit-fungus interaction［J］.  Molecular Plant-Microbe Interactions， 

2001， 14（8）： 988-995

［69］ Ben-Daniel B H， Bar-Zvi D， Tsror Lahkim L.  Pectate lyase affects 

pathogenicity in natural isolates of Colletotrichum coccodes and in pelA 

gene-disrupted and gene-overexpressing mutant lines［J］.  Molecular 

Plant Pathology， 2012， 13（2）： 187-197

［70］ Lu X Y， Miao J L， Shen D Y， Dou D L.  Proteinaceous effector discovery 

and characterization in plant pathogenic Colletotrichum fungi ［J］.  

Frontiers in Microbiology， 2022， 13： 914035

［71］ Kleemann J， Rincon-Rivera L J， Takahara H， Neumann U， van 

Themaat E V L， van der Does H C， Hacquard S， Stüber K， Will I， 

Schmalenbach W， Schmelzer E， O’Connell R J.  Sequential delivery of 

host-induced virulence effectors by appressoria and intracellular hyphae 

of the phytopathogen Colletotrichum higginsianum［J］.  PLoS Pathogens， 

2012， 8（4）： e1002643

［72］ Dou D L， Zhou J M.  Phytopathogen effectors subverting host immunity： 

Different foes， similar battleground［J］.  Cell Host & Microbe， 2012， 12

（4）： 484-495

［73］ Monaghan J， Zipfel C.  Plant pattern recognition receptor complexes at 

the plasma membrane［J］.  Current Opinion in Plant Biology， 2012， 15

（4）： 349-357

［74］ Jones J D G， Dangl J L.  The plant immune system［J］.  Nature， 2006， 

444（7117）： 323-329

［75］程曦， 田彩娟， 李爱宁， 邱金龙 .  植物与病原微生物互作分子基础的研究

进展［J］.  遗传， 2012， 34（2）： 134-144

Cheng X， Tian C J， Li A N， Qiu J L.  Advances on molecular 

mechanisms of plant-pathogen interactions［J］.  Hereditas， 2012， 34（2）： 

134-144 （in Chinese）

［76］ Presti L L， Lanver D， Schweizer G， Tanaka S， Liang L， Tollot M， 

Zuccaro A， Reissmann S， Kahmann R.  Fungal effectors and plant 

susceptibility［J］.  Annual Review of Plant Biology， 2015， 66： 513-545

［77］ Tsushima A， Narusaka M， Gan P， Kumakura N， Hiroyama R， Kato N， 

Takahashi S， Takano Y， Narusaka Y， Shirasu K.  The conserved 

Colletotrichum spp effector candidate CEC3 induces nuclear expansion 

and cell death in plants［J］.  Frontiers in Microbiology， 2021， 12： 682155

［78］ Irieda H， Inoue Y， Mori M， Yamada K， Oshikawa Y， Saitoh H， 

Uemura A， Terauchi R， Kitakura S， Kosaka A， Singkaravanit-Ogawa 

S， Takano Y.  Conserved fungal effector suppresses PAMP-triggered 

immunity by targeting plant immune kinases［J］.  Proceedings of the 

National Academy of Sciences of the United States of America， 2019， 116

86



第  1 期 郑新强等： 茶树炭疽病菌侵染研究进展

（2）： 496-505

［79］ Shang S P， Wang B， Zhang S， Liu G L， Liang X F， Zhang R， Gleason 

M L， Sun G Y.  A novel effector CfEC92 of Colletotrichum fructicola 

contributes to glomerella leaf spot virulence by suppressing plant defences 

at the early infection phase［J］.  Molecular Plant Pathology， 2020， 21

（7）： 936-950

［80］ Stephenson S A， Hatfield J， Rusu A G， Maclean D J， Manners J M.  

CgDN3： An essential pathogenicity gene of Colletotrichum 

gloeosporioides necessary to avert a hypersensitive-like response in the 

host Stylosanthes guianensis［J］.  Molecular Plant-Microbe Interactions， 

2000， 13（9）： 929-941

［81］ Bhadauria V， Banniza S， Vandenberg A， Selvaraj G， Wei Y D.  

Overexpression of a novel biotrophy-specific Colletotrichum truncatum 

effector， CtNUDIX， in hemibiotrophic fungal phytopathogens causes 

incompatibility with their host plants［J］.  Eukaryotic Cell， 2013， 12（1）： 

2-11

［82］ Bhadauria V， Banniza S.  Identification and functional characterization of 

CtToxB from the lentil anthracnose pathogen Colletotrichum sp ex lentil

［J］.  Canadian Journal of Plant Pathology， 2014， 36（2）： 255

［83］刘思珍 .  辣椒胶孢炭疽菌两个 CFEM 效应蛋白的生物学功能研究［D］.  长

沙： 湖南大学， 2021

Liu S Z.  Biological function of two CFEM effect proteins from  

Colletotrichum gloeosporioides caused pepper anthrancose［D］.  Changsha： 

Hunan University， 2021 （in Chinese）

［84］ Takahara H， Yamaguchi S， Omura N， Nakajima S， Otoku K， Tanaka 

S， Ogura K， Kleemann J， O’ Connell R.  The Colletotrichum 

higginsianum secreted effector protein ChEC91 induces plant cell death

［J］.  Journal of General Plant Pathology， 2021， 87（6）： 344-353

［85］ Vargas W A， Sanz-Martín J M， Rech G E， Armijos-Jaramillo V D， 

Rivera L P， Echeverria M M， Díaz-Mínguez J M， Thon M R， Sukno S 

A.  A fungal effector with host nuclear localization and DNA-binding 

properties is required for maize anthracnose development［J］.  Molecular 

Plant-Microbe Interactions， 2016， 29（2）： 83-95

［86］汪倩， 何朝族， 罗红丽 .  橡胶树胶孢炭疽病菌 CgBASP2 基因敲除突变体

构建及其致病力分析［J］.  热带生物学报， 2015， 6（1）： 41-46

Wang Q， He C Z， Luo H L.  Pathogenicity analysis and construction of 

CgBASP2 knockout mutant of Colletotrichum gloeosporioides infecting 

Hevea brasiliensis［J］.  Journal of Tropical Biology， 2015， 6（1）： 41-46  

（in Chinese）

［87］ Lan X A， Liu Y X， Song S R， Yin L， Xiang J A， Qu J J， Lu J A.  

Plasmopara viticola effector PvRXLR131 suppresses plant immunity by 

targeting plant receptor-like kinase inhibitor BKI1［J］.  Molecular Plant 

Pathology， 2019， 20（6）： 765-783

［88］ Dodds P N， Rathjen J P.  Plant immunity： Towards an integrated view of 

plant-pathogen interactions［J］.  Nature Reviews Genetics， 2010， 11（8）： 

539-548

［89］ Takahara H， Hacquard S， Kombrink A， Hughes H B， Halder V， Robin 

G P， Hiruma K， Neumann U， Shinya T， Kombrink E， Shibuya N， 

Thomma B P H J， O’Connell R J.  Colletotrichum higginsianum 

extracellular LysM proteins play dual roles in appressorial function and 

suppression of chitin-triggered plant immunity［J］.  The New Phytologist， 

2016， 211（4）： 1323-1337

［90］ Sanz-Martín J M， Pacheco-Arjona J R， Bello-Rico V， Vargas W A， 

Monod M， Díaz-Mínguez J M， Thon M R， Sukno S A.  A highly 

conserved metalloprotease effector enhances virulence in the maize 

anthracnose fungus Colletotrichum graminicola［J］.  Molecular Plant 

Pathology， 2016， 17（7）： 1048-1062

［91］ Yang G Y， Yang J， Zhang Q W， Wang W F， Feng L P， Zhao L， An B， 

Wang Q N， He C Z， Luo H L.  The effector protein CgNLP1 of 

Colletotrichum gloeosporioides affects invasion and disrupts nuclear 

localization of necrosis-induced transcription factor HbMYB8-like to 

suppress plant defense signaling［J］.  Frontiers in Microbiology， 2022， 

13： 911479

［92］ Wang M Y， Ji Z R， Yan H F， Xu J， Zhao X Z， Zhou Z S.  Effector Sntf2 

interacted with chloroplast-related protein Mdycf39 promoting the 

colonization of Colletotrichum gloeosporioides in apple leaf ［J］.  

International Journal of Molecular Sciences， 2022， 23（12）： 6379

［93］韩珊， 朱天辉，李芳莲 .  植物病原真菌毒素作用机理研究进展［J］.  四川林

业科技， 2008， 29（6）： 26-30

Han S， Zhu T H， Li F L.  Advances in researches on mechanism of plant 

pathogenic mycotoxins［J］.  Journal of Sichuan Forestry Science and 

Technology， 2008， 29（6）： 26-30 （in Chinese）

［94］王敬文 .  普通油茶炭疽病菌体外产生的毒素［J］.  植物保护学报， 1986， 13

（3）： 151-157

Wang J W.  In vitro production of toxin by Colletotrichum camelliae 

massee［J］.  Journal of Plant Protection， 1986， 13（3）： 151-157  （in 

Chinese）

［95］曲玲， 曹有龙 .  枸杞炭疽病菌毒素的初步研究［J］.  植物保护， 2004， 30

（5）： 65-68

Qu L， Cao Y L.  Preliminary studies on the toxins of Colletotrichum 

gloeosporoides （Penz） Sacc［J］.  Plant Protection， 2004， 30（5）： 65-68 

（in Chinese）

［96］唐爽爽， 刘志恒， 余朝阁， 郑川， 李健冰， 赵廷昌 .  西瓜炭疽病菌产毒条件

优化及其生物活性测定［J］.  中国蔬菜， 2014（5）： 19-25

Tang S S， Liu Z H， Yu Z G， Zheng C， Li J B， Zhao T C.  Toxin-

producing condition optimization and biological activity determination of 

Colletotrichum orbiculare［J］.  China Vegetables， 2014（5）：19-25 （in 

Chinese）

［97］刘守安， 韩宝瑜， 付建玉， 崔林， 李刚 .  茶炭疽病菌毒素的致病活性及理

化性质初探［J］.  茶叶科学， 2007， 27（2）： 153-158

Liu S A， Han B Y， Fu J Y， Cui L， Li G.  Preliminary studies on 

pathogenic activity and physical and chemical characteristics of toxins 

from Gloeosporium theae-sinensis［J］.  Journal of Tea Science， 2007， 27

（2）： 153-158 （in Chinese）

责任编辑: 董金波

第一作者简介： 郑新强，就职于浙江大学茶叶研究所，博士，副教授，博导。主要从事茶树生物技术与

资源利用教学与研究，主持国家级等各类相关课题 20 余项。研究集中在特异茶树种质资源和新品种

的筛选和开发利用上；研究生物碱的代谢途径，探明苦茶碱的生物合成途径；研究茶多酚、生物碱等
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