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　 　 摘要:　 甘薯双生病毒是中国甘薯上一种重要的病毒ꎬ其 Ｃ４ 基因编码的蛋白是一个多功能蛋白ꎬ参与了寄主

症状的形成及病毒在植物体内移动等ꎮ 本研究利用 ＰＣＲ 方法扩增了 ２４ 个分离物的 Ｃ４ 基因ꎬ通过 ＳＤＴ、ＤｎａＳＰ 等

软件分析ꎬ结果表明ꎬ２４ 个分离物核苷酸序列均为 ２５８ 个碱基ꎬ一致率为 ７３.３％~ １００􀆰 ０％ꎬ编码 ８５ 个氨基酸ꎬ一致

率为 ４７.１％~１００􀆰 ０％ꎮ 中国甘薯双生病毒分离物 Ｃ４ 基因构建系统进化树分为 ２ 个组ꎬ组Ⅰ包括本研究的 １５ 个双

生病毒分离物及中国大部分双生病毒分离物ꎬ又分为 ２ 个亚组ꎬ亚组 ２ 仅有 １５ 个双生病毒分离物ꎬ其中本研究的 ６
个分离物位于此亚组ꎻ组Ⅱ含有 ３０ 个双生病毒分离物ꎬ包括本研究的 ９ 个分离物ꎮ 非同义突变与同义突变比值大

于 １ꎬ说明 Ｃ４ 基因处于正向选择ꎮ 亚组 １ 错配分布图为单峰ꎬ说明该组种群呈突然暴发的状态ꎬ其余组或亚组为多

峰锯齿状ꎬ表明种群或者亚种群已经存在很长时间ꎬ长期处于动态平衡ꎮ
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　 　 甘薯双生病毒(Ｓｗｅｅｔｐｏｖｉｒｕｓ)是甘薯上一种重

要的病毒之一ꎬ在全球多个国家甘薯种植区发生及

７８４



危害[１￣３]ꎬ也是近几年中国甘薯上危害严重的病毒之

一[４]ꎮ 感染该类病毒的甘薯表现叶片上卷、叶片叶

脉黄化、植株矮化等症状ꎬ造成的甘薯产量损失约为

２０％~ ８０％[４￣５]ꎮ 据 ２０１５ 年 ＩＣＴＶ 网站上公布的病

毒种名目录ꎬ侵染甘薯的双生病毒共有 １１ 个种及多

个暂定种[６]ꎬ而中国发现了 ６ 种双生病毒ꎬ分别是甘

薯卷叶病毒(Ｓｗｅｅｔ ｐｏｔａｔｏ ｌｅａｆ ｃｕｒｌ ｖｉｒｕｓꎬＳＰＬＣＶ)、中
国甘薯卷叶病毒(Ｓｗｅｅｔ ｐｏｔａｔｏ ｌｅａｆ ｃｕｒｌ Ｃｈｉｎａ ｖｉｒｕｓꎬ
ＳＰＬＣＣＮＶ)、河南甘薯卷叶病毒 ( Ｓｗｅｅｔ ｐｏｔａｔｏ ｌｅａｆ
ｃｕｒｌ Ｈｅｎａｎ ｖｉｒｕｓꎬＳＰＬＣＨｎＶ)、四川甘薯卷叶病毒 １
(Ｓｗｅｅｔ ｐｏｔａｔｏ ｌｅａｆ ｃｕｒｌ Ｓｉｃｈｕａｎ ｖｉｒｕｓ１ꎬＳＰＬＣＳＶ１)、四
川甘薯卷叶病毒 ２(Ｓｗｅｅｔ ｐｏｔａｔｏ ｌｅａｆ ｃｕｒｌ Ｓｉｃｈｕａｎ ｖｉ￣
ｒｕｓ ２ꎬＳＰＬＣＳＶ２)及乔治亚甘薯卷叶病毒(Ｓｗｅｅｔ ｐｏ￣
ｔａｔｏ ｌｅａｆ ｃｕｒｌ Ｇｅｏｒｇｉａ ｖｉｒｕｓꎬＳＰＬＣＧｏＶ)ꎮ

绝大多数甘薯双生病毒只发现了 ＤＮＡ￣Ａ 组分ꎬ
大小约为 ２􀆰 ８ ｋｂꎬ由烟粉虱以持久方式传播[７]ꎮ
Ｓｗｅｅｔｐｏｖｉｒｕｓ 基因组编码 ６ 个开放阅读框架(ＯＲＦ)ꎬ
病毒链上 ２ 个ꎬ分别为 Ｖ１ 和 Ｖ２ꎬ互补链上 ４ 个ꎬ分
别为 Ｃ１、Ｃ２、Ｃ３ 和 Ｃ４ꎮ Ｃ４ 编码的蛋白位于植物细

胞质膜、表皮细胞及细胞核内[８]ꎮ 研究结果表明ꎬ
单组分双生病毒 Ｃ４ 蛋白是个多功能蛋白ꎬ参与了

植物卷叶、黄化等症状的形成[９]ꎬ与病毒在植物体

内移动有关[９￣１０]ꎬ作为沉默抑制子参与转录后基因

沉默[１１￣１３]等ꎮ
双生病毒的遗传变异主要通过突变 ( Ｍｕｔａ￣

ｔｉｏｎ)ꎬ 重 组 ( Ｒｅｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎ ) 及 假 重 组 ( Ｐｓｅｕｄ￣
ｏｒｅｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎ)等方式产生ꎮ 其中重组及突变是

驱动双生病毒遗传多样性及形成新种群的重要机

制[１４￣１６] ꎮ Ａｌｂｕｑｕｅｒｑｕｅ 等[１４] 分析了巴西甘薯双生

病毒遗传多样性及重组ꎬ结果表明ꎬ甘薯双生病毒

通过重组产生适应性更强的新的病毒种类或株

系ꎬ并且ꎬ甘薯双生病毒的重组热点是在基因间隔

区(Ｔｈｅ ｉｎｔｅｒｇｅｎｉｃ ｒｅｇｉｏｎꎬＩＲ)和 Ｃ１ 开放阅读框中

间区域ꎮ Ｚｈａｎｇ 等[１７]对甘薯双生病毒重组分析发

现ꎬＳＰＬＣＶ 有 ２ 个重组热点ꎬ分别在复制起始点和

Ｃ２ / Ｃ４ 之间ꎮ 张成玲等分析 ＳＰＬＣＶ Ｖ１ 遗传多样

性的结果表明ꎬ突变在 ＳＰＬＣＶ 中普遍存在[１５] ꎮ 由

于中国甘薯双生病毒遗传变异研究较少ꎬ尤其是

单个功能基因如 Ｃ４ 基因的变异研究较少ꎬ缺乏相

应的遗传多样性分析数据ꎬ有关中国甘薯双生病

毒具体分布及变异情况还不清楚ꎮ 本研究利用

ＰＣＲ 扩增了中国双生病毒分离物的 Ｃ４ 基因序列ꎬ

针对中国甘薯上双生病毒的发生ꎬ通过一系列分

子生物学软件ꎬ分析了中国双生病毒 Ｃ４ 基因分子

变异及遗传多态性ꎬ为有效地防治病毒及抗病遗

传育种提供理论依据ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 材料及试剂

２０１３－２０１５ 年从江苏徐州甘薯中心品种资源库

及育苗床随机采集甘薯苗样品ꎬ采集的样品主要表

现出叶片上卷、黄化、植株矮化等症状ꎮ 将样品编号

后ꎬ分别称取 ０.１ ｇ 叶片组织放到 ２ ｍｌ 灭菌离心管

中ꎬ每个样品 ２~ ３ 份ꎬ－８０ ℃冰箱保存备用ꎮ 大肠

杆菌菌株 ＤＨ５α、ＤＮＡ 分子量标准 ＤＬ２０００ 均购自

北京百泰克生物技术有限公司ꎬｐＭＤ１８￣Ｔ 载体、ＤＮＡ
聚合酶等购自宝生物工程(大连)有限公司ꎮ ＤＮＡ
提取试剂盒购自天根生化科技有限公司ꎮ
１.２　 ＰＣＲ 扩增及序列测定

根据 ＧｅｎＢａｎｋ 登录的序列及参考 Ｌｉ 等[１８] 设

计 引 物ꎬ ＰＷ２８５￣１: ５′￣ＴＡＡＴＴＣＧＡＡＣＴＧＣＡＧＴＴＣ￣
ＣＧＴＡＴＴＴＡＣＡＧＴＴ￣３′ 和 ＰＷ２８５￣２: ５′￣ＧＣＴＡＧＡＧ￣
ＧＡＧＧＣＣＴＧＣＡＧＡＣＴＧＣＴＡＡＣＧＡＣＧ￣３′ꎬ获 得 序 列

后ꎬ根据序列信息ꎬ设计扩增甘薯双生病毒接近全

长基 因 序 列 的 特 异 引 物 对ꎬ ＬＣＶＦ: ５′￣ＣＡＴＧＡ￣
ＣＡＴＴＴＴＣＡＧＣＧＧＣＣＣＡＧＴＣ￣３′ 和 ＬＣＶＲ: ５′￣ＧＡＣ￣
ＣＣＡＴＡＴＣＣＡＴＴＧＴＴＡＴＴＧ ￣３′ꎮ 由生工生物(上海)
有限公司合成ꎮ 利用 ＤＮＡ 提取试剂盒提取甘薯样

品总 ＤＮＡꎬ以总 ＤＮＡ 为模板进行 ＰＣＲ 扩增ꎮ
用 １％琼脂糖凝胶电泳对 ＰＣＲ 扩增产物进行检

测ꎬ分离回收目的片段ꎬ并连接到 ｐＭＤ１８￣Ｔ 载体中ꎬ
转化到大肠杆菌感受态细胞中ꎬ经蓝白斑筛选后提

取质粒并进行 ＰＣＲ 鉴定[１９]ꎬ阳性克隆送交生工生

物工程(上海)股份有限公司进行核苷酸序列测定ꎬ
每个分离物选取 ３~５ 个重组子进行序列测定ꎬ确定

其核苷酸序列ꎮ
１.３　 数据处理

将获得的序列在 ＮＣＢＩ 上进行比对 ( ｈｔｔｐ: / /
ｗｗｗ.ｎｃｂｉ.ｎｌｍ.ｎｉｈ.ｇｏｖ / )ꎬ 根据比对结果下载相关序

列ꎬ利用 ＳＤＴ(ｈｔｔｐ: / / ｗｅｂ.ｃｂｉｏ.ｕｃｔ.ａｃ.ｚａ / ~ ｂｒｅｊｎｅｖ / )
软件进行序列比对ꎬ采用 ＭＥＧＡ６. ０ 软件( ｈｔｔｐ: / /
ｗｗｗ.ｍｅｇａｓｏｆｔｗａｒｅ. ｎｅｔ) 中的最大简约法 (Ｍａｘｉｍｕｍ
ｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄꎬＭＬ) 和邻接法(Ｎｅｉｇｈｂｏｕｒ￣ｊｏｉｎｉｎｇꎬＮＪ) 构

建系统进化树ꎬ采用 ＲＤＰ３(包含 ７ 个软件ꎬ分别是
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ＲＤＰ、ＧＥＮＥＣＯＮＶ、ＢＯＯＴＳＣＡＮ、ＭＡＸＣＨＩ、ＣＨＩＭＡＥ￣
ＲＡ、３ＳＥＱ 及 ＳＩＳＣＡＮ )进行重组分析ꎬ采用 ＤｎａＳＰ
软件及综合最大似然法(Ｃｏｍｐｏｓｉｔｅ ｍａｘｉｍｕｍ￣ｌｉｋｅｌｉ￣
ｈｏｏｄꎬＣＭＬ) [２０￣２１]进行多态性及选择压力分析ꎬ根据

ω 值[非同义突变( ｄＮ ) 和同义突变( ｄＳ ) 的比率ꎬ
ｄＮ / ｄＳ]与 １ 的大小判断选择方向ꎬ显著性差异时ꎬ
ω>１ꎬ说明为正向(多样性)选择ꎬ反之ꎬω<１ꎬ为负向

(纯化)选择ꎬω＝ １ꎬ为中性选择ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 甘薯双生病毒 Ｃ４ 基因的扩增及序列分析

采集到的样品ꎬ经 ＰＣＲ 扩增后共获得 ２４ 个分

离物ꎬ其 Ｃ４ 基因核苷酸长度均为 ２５８ ｂｐꎬ编码 ８５ 个

氨基酸ꎮ 利用 ＳＤＴ 及 ＤＮＡＭＡＮ 软件进行核苷酸两

两比对后ꎬ２４ 个分离物的核苷酸一致率为 ７３.３％~
１００􀆰 ０％ꎻ氨基酸一致率为 ４７.１％~ １００􀆰 ０％ꎮ 其中ꎬ
ＸＵ８＿３ 与 ＸＵ８＿２、ＸＵ１１＿２ 与 ＸＵ１２＿２ 等核苷酸和氨

基酸一致率最高ꎬ均为 １００􀆰 ０％ꎬＸＵ１＿３ 与 ＸＵ８＿３、
ＸＵ３＿１８ 等核苷酸和氨基酸一致率最低ꎬ分别为

７３􀆰 ３％和 ４７􀆰 １％(图 １)ꎮ

图 １　 ２４ 个分离物核苷酸两两比对结果

Ｆｉｇ.１　 Ｓｉｍｉｌａｒｉｔｉｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｏｆ ２４ ｓｗｅｅｐｏｖｉｒｕｓｅｓ

　 　 Ｃ４ 氨基酸一致率相对较低ꎬ８５ 位氨基酸仅有 ２
个保守基序ꎬ分别位于中间位置 ３９~４４ 位的 ＳＲＥＬＮＰ
及 Ｃ 末端 ６６~７６ 位的 ＳＴＡＤＬＬＥＥＶＳＲꎮ 所有的核苷

酸变异均是碱基置换ꎬ不存在碱基插入 /缺失现象ꎮ
有 ４８ 个突变位点ꎬ占总位点的 ５６􀆰 ５４％ꎬ均为简约信

息位点 (Ｐａｒｓｉｍｏｎｙ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｖｅ ｓｉｔｅｓ)ꎮ
２.２　 中国甘薯双生病毒 Ｃ４ 基因系统进化分析

将 ＮＣＢＩ 上登录及本研究获得的共 ９１ 个中国甘

薯双生病毒分离物的 Ｃ４ 基因ꎬ利用 ＲＤＰ 软件分析其

重组ꎬ结果表明ꎬＣ４ 基因上未发现明确重组ꎮ 以木薯

花叶病毒(Ａｆｒｉｃａｎ ｃａｓｓａｖａ ｍｏｓａｉｃ ｖｉｒｕｓꎬＡＣＭＶ)Ｃ４ 基

因为外围ꎬ利用 ＭＥＧＡ６ 软件 ＮＪ 及 ＭＬ 法构建系统进

化树ꎮ 结果(图 ２)表明ꎬ中国甘薯双生病毒分离物 Ｃ４
基因分为 ２ 个组(组Ⅰ和组Ⅱ)ꎬ其中组Ⅰ分离物包括中

国大部分甘薯双生病毒分离物ꎬ本研究有 １５ 个甘薯

双生病毒分离物位于此组中ꎮ 组Ⅰ又分为了 ２ 个亚组

(亚组 １ 和亚组 ２)ꎬ其中亚组 １ 主要包括 ＳＰＬＣＶ 及本

研究的 ９ 个甘薯双生病毒分离物ꎬ而亚组 ２ 包含包括

ＳＰＬＣＨｎＶ 及 ＳＰＬＣＣＮＶ 分离物ꎬ且这 ２ 个种的甘薯双

生病毒分离物均单独聚为一簇ꎬ本研究 ＸＵ１３＿１、
ＸＵ１＿３、ＸＵ５＿３、ＸＵ３＿１７、ＸＵ１２＿４、ＸＵ９＿１ 分离物单独

聚为一簇ꎬ位于该组中ꎮ 组Ⅱ含有 ３０ 个分离物ꎬ分别

为 ＳＰＬＣＨｎＶ、ＳＰＬＣＳＶ 等种及上海甘薯卷叶病毒

(Ｓｗｅｅｔ ｐｏｔａｔｏ ｌｅａｆ ｃｕｒｌ Ｓｈａｎｇｈａｉ ｖｉｒｕｓꎬＳＰＬＣＳｈＶ)、广
西甘薯卷叶病毒(Ｓｗｅｅｔ ｐｏｔａｔｏ ｌｅａｆ ｃｕｒｌ Ｇｕａｎｇｘｉ ｖｉｒｕｓꎬ
ＳＰＬＣＧｘＶ)等暂定种ꎮ 本研究的 ＸＵ８＿２ 与 ＸＵ８＿３ 跟

ＫＪ０１３５８１ 等 ＳＰＬＣＳｈＶ 分离物聚为一簇ꎬ其余分离物

与 ＫＪ４７６５０８ 等 ＳＰＬＣＧｘＶ 分离物聚为一簇ꎮ
２.３　 中国甘薯双生病毒分离物种群多态性分析

为了明确中国甘薯双生病毒分离物 Ｃ４ 基因的

变异和所承受选择压力的情况ꎬ我们计算了 ω 值ꎮ
结果表明ꎬ该基因 ｄＮ和 ｄＳ 分别为 ０􀆰 ２２７ 和 ０􀆰 １４８ꎬ
ｄＮ / ｄＳ为 １􀆰 ５３ꎬ大于 １ꎬ说明该基因处于多样化选择ꎬ
即正向选择ꎬ基因所承受的选择压力大ꎮ

分析中国甘薯双生病毒分离物 Ｃ４ 基因的错配

分布ꎬ结果表明ꎬＣ４ 组及亚组分离物错配分布图为

多峰锯齿状(图 ３ａ、图 ３ｂ、图 ３ｄ)ꎬ表明种群或者亚

种群已经存在很长时间ꎬ并非新出现的谱系ꎬ种群长

时间处于一个动态平衡ꎬ为低频率的多态性ꎮ 但亚

组 １ꎬ为甘薯卷叶病毒分离物ꎬ分布图相对比较平

滑ꎬ有一个单峰说明该组的甘薯双生病毒种群呈突

然暴发的状态(图 ３ｃ)ꎮ
中性检测结果表明ꎬ亚组 １ 的 Ｔａｊｉｍａ’ ｓ Ｄ、Ｆｕ ＆

Ｌｉ’ ｓ Ｄ 和 Ｆｕ ＆ Ｌｉ’ ｓ Ｆ 均为负值(表 １)ꎬ说明种群或

亚种群处于扩张趋势ꎮ 组Ⅱ及亚组 ２ 分离物的

Ｔａｊｉｍａ’ ｓ Ｄ、Ｆｕ ＆ Ｌｉ’ ｓ Ｄ 和 Ｆｕ ＆ Ｌｉ’ ｓ Ｆ 值为正值ꎬ
说明种群可能处于一个收缩状态或者选择平衡状

态ꎬ但是 Ｐ 值均大于 ０􀆰 １０ꎬ因此结论不肯定ꎮ 所有

组和亚组的单倍体标本多样性为 ０􀆰 ９０ 以上ꎬ除组Ⅱ
核苷酸多样性达到 ０􀆰 １ꎬ其余组及亚组核苷酸多样

性值低ꎬ但是不同的组或亚组之间的核苷酸多样性

值不同(表 １)ꎮ
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图 ２　 中国甘薯双生病毒分离物 Ｃ４ 基因系统进化树及其分组

Ｆｉｇ.２　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ Ｃ４ ｇｅｎｅ ｏｆ ｓｗｅｅｐｏｖｉｒｕｓｅｓ ｉｎ Ｃｈｉｎａ
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ａ:组Ⅰꎻ ｂ:组Ⅱꎻｃ:亚组 １ꎻｄ:亚组 ２ꎮ
图 ３　 甘薯双生病毒组或亚组中分离物核苷酸序列错配分布图

Ｆｉｇ.３　 Ｔｈｅ ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｍｉｓｍａｔｃｈｅｓ ｆｏｒ ｇｒｏｕｐｓ ｏｒ ｓｕｂｇｒｏｕｐｓ ｏｆ ｓｗｅｅｐｏｖｉｒｕｓ ｉｓｏｌａｔｅｓ ｆｒｏｍ Ｃｈｉｎａ

表 １　 中国甘薯双生病毒种群的中性检测ꎬ单倍体标本和核苷酸多样性检测

Ｔａｂｌｅ １　 Ｎｅｕｔｒａｌｉｔｙ ｔｅｓｔｓꎬ ｈａｐｌｏｔｙｐｅ ａｎｄ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｅａｃｈ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｓｗｅｅｐｏｖｉｒｕｓｅｓ

组 / 亚组 Ｔａｊｉｍａ’ ｓ Ｄ Ｆｕ ＆ Ｌｉ’ ｓ Ｄ Ｆｕ ＆ Ｌｉ’ ｓ Ｆ 单倍体标本多样性 核苷酸多样性

组Ⅰ －０.２６１ ０１ ０.６９６ ４２ ０.３８９ １３ ０.９８２±０.００７ ０.０７７ ３６±０.００７ ８４

亚组 １ －０.８３７ ６５ －０.５１７ ７４ －０.７５３ ５２ ０.９７８±０.０１１ ０.０３４ ２０±０.００２ ２５

亚组 ２ １.２３１ ２８ １.１１４ ９３ １.３２２ ４３ ０.９０５±０.０５４ ０.０９６ ４２±０.００６ ８４

组Ⅱ ０.０３７ ９８ ０.９８８ ８８ ０.７９４ ４３ ０.９３８±０.０２７ ０.１０１ ７７±０.０１９ ６４

３　 讨 论

本研究主要采集表现卷叶及黄化症状的样品ꎬ
检测甘薯双生病毒阳性率为 １００％ꎮ 通过 ＰＣＲ 扩增

获得了 ２４ 个双生病毒分离物的 Ｃ４ 基因序列ꎬ两两

核苷酸一致率分析结果表明ꎬ２４ 个分离物核苷酸和

氨基酸序列变异较大ꎬ一致率不高ꎬ尤其是 ＸＵ１＿３
与 ＸＵ８＿３ 等分离物一致率低ꎬ氨基酸一致率在 ５０％
以下ꎮ 其氨基酸的一致率低可能与其功能有关ꎬ该
基因与症状的形成有关[２２]ꎬ基因的突变与引起症状

轻重及症状的不同有关ꎬ需进一步的功能试验验证

这一观点ꎮ 中国甘薯双生病毒分离物构建的系统进

化树分为 ２ 个组ꎬ组Ⅰ又分为了 ２ 个亚组ꎬ包含中国

大部分双生病毒分离物及本研究的 １５ 个双生病毒

分离物ꎬ这些分离物主要是 ＳＰＬＣＶꎬ还有 ＳＰＬＣＨｎＶ
及 ＳＰＬＣＣＮＶ 等种类ꎮ 而组Ⅱ包括的种及暂定种种

类较多ꎬ其中 ＳＰＬＣＨｎＶ 部分分离物也位于此组中ꎮ
可能由于 Ｃ４ 基因变异大ꎬ氨基酸及核苷酸突变率

高ꎬ因此同一个种不一定分到同一个组中ꎮ
重组及突变分析结果表明ꎬ中国甘薯双生病毒

的 Ｃ４ 基因并未发生重组ꎬ而突变才是引起 Ｃ４ 基因

分子变异的主要原因ꎬ并且大部分核苷酸的突变引

起了氨基酸的改变ꎬ即非同义突变大于同义突变ꎬ
ｄＮ / ｄＳ大于 １ꎬ基因所承受的选择压力大ꎬ处于正向

(多样化)选择ꎮ
甘薯双生病毒单独发生引起的田间症状不明
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显ꎬ并且随气温的升高ꎬ出现隐症现象ꎬ在田间容易

被忽视ꎬ因此ꎬ此类病毒在中国报道的发生时间较

晚[２３]ꎮ 尽管中国甘薯双生病毒种类较多ꎬ但是由于

目前部分双生病毒种类分离物数量不多ꎬ因此本研

究利用构建的系统进化树分组分析了 Ｃ４ 基因错配

分布及中性检测ꎬ结果表明ꎬ中国甘薯双生病毒并非

新出现的种群ꎬ而是已经存在很长时间了ꎬ并且处于

动态平衡ꎬ只有亚组 １ 种群处于突然暴发状态ꎮ 通

过本研究的分子变异及多态性分析ꎬ明确了 Ｃ４ 基

因的变异机制ꎬ对抗病品种的选育和病害的有效防

治提供了理论依据ꎮ

参考文献:

[１] 　 ＢＲＩＤＤＯＮ Ｒ Ｗꎬ ＢＵＬＬ Ｓ Ｅ ꎬＢＥＤＦＯＲＤ Ｉ Ｄ. Ｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅ ｏｆ Ｓｗｅｅｔ ｐｏ￣
ｔａｔｏ ｌｅａｆ ｃｕｒｌ ｖｉｒｕｓ ｉｎ Ｓｉｃｉｌｙ[Ｊ]. Ｐｌａｎｔ Ｐａｔｈｏｌｏｇｙꎬ ２００６ꎬ ５５(２):２８６.

[２] 　 ＯＳＡＫＩ Ｔ ꎬＩＮＯＵＹＥ Ｔ. Ｔｒａｎｓｍｉｓｓｉｏｎ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ａｎｄ ｃｙｔｏｐａ￣
ｔｈｏｌｏｇｙ ｏｆ ａ ｗｈｉｔｅｆｌｙ￣ｔｒａｎｓｍｉｔｔｅｄ ｖｉｒｕｓ ｉｓｏｌａｔｅｄ ｆｒｏｍ ｓｗｅｅｔ ｐｏｔａｔｏ
ｌｅａｆ ｃｕｒｌ ｄｉｓｅａｓｅ[ Ｊ] . Ｂｕｌｌｅｔｉｎ ｏｆ ｔｈｅ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ Ｏｓａｋａ Ｐｒｅｆｅｃ￣
ｔｕｒｅ.ｓｅｒ.ｂ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒｅ ＆ Ｂｉｏｌｏｇｙꎬ １９９１ꎬ ４３:１１￣１９.

[３] 　 ＰＡＲＤＩＮＡ Ｐ Ｒꎬ ＬＵＱＵＥ Ａꎬ ＮＯＭＥ Ｃꎬ ｅｔ ａｌ. Ｆｉｒｓｔ ｒｅｐｏｒｔ ｏｆ ｓｗｅｅｔ
ｐｏｔａｔｏ ｌｅａｆ ｃｕｒｌ ｖｉｒｕｓ ｉｎｆｅｃｔｉｎｇ ｓｗｅｅｔ ｐｏｔａｔｏ ｉｎ Ａｒｇｅｎｔｉｎａ[Ｊ] . Ａｕｓ￣
ｔｒａｌａｓｉａｎ Ｐｌａｎｔ Ｄｉｓｅａｓｅꎬ ２０１２ꎬ ７(１):１５７￣１６０.

[４] 　 乔贞贞ꎬ秦艳红ꎬ乔　 奇ꎬ等. 甘薯卷叶病毒江苏分离物基因组

全长序列测定及其外壳蛋白基因在大肠杆菌中的表达[ Ｊ] . 河

南农业科学ꎬ ２０１２ꎬ ４１(４):８６￣８９.
[５] 　 ＣＬＡＲＫ Ｃ Ａꎬ ＨＯＹ Ｍ Ｗ. Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｃｏｍｍｏｎ ｖｉｒｕｓｅｓ ｏｎ ｙｉｅｌｄ ａｎｄ

ｑｕａｌｉｔｙ ｏｆ Ｂｅａｕｒｅｇａｒｄ ｓｗｅｅｔ ｐｏｔａｔｏ ｉｎ Ｌｏｕｉｓｉａｎａ[Ｊ] . Ｐｌａｎｔ Ｄｉｓｅａｓｅꎬ
２００６ꎬ ９０(１):８３￣８８.

[６] 　 ＡＤＡＭＳ Ｍ Ｊꎬ ＬＥＦＫＯＷＩＴＺ Ｅ Ｊꎬ ＫＩＮＧ Ａ Ｍ Ｑꎬ ｅｔ ａｌ. Ｒａｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ
ｖｏｔｅ ｏｎ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｐｒｏｐｏｓａｌｓ ｔｏ ｔｈｅ Ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ Ｃｏｍｍｉｔｔｅｅ ｏｎ Ｔａｘ￣
ｏｎｏｍｙ ｏｆ Ｖｉｒｕｓｅｓ [ Ｊ] . Ａｒｃｈｉｖｅｓ ｏｆ Ｖｉｒｏｌｏｇｙꎬ ２０１５ꎬ １６０ ( ７):
１８３７￣１８５０.

[７] 　 ＬＯＴＲＡＫＵＬ Ｐꎬ ＶＡＬＶＥＲＤＥ Ｒ Ａꎬ ＣＬＡＲＫ Ｃ Ａꎬ ｅｔ ａｌ. Ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ
ｏｆ ａ ｇｅｍｉｎｉｖｉｒｕｓ ｉｎｆｅｃｔｉｎｇ ｓｗｅｅｔ ｐｏｔａｔｏ ｉｎ ｔｈｅ Ｕｎｉｔｅｄ Ｓｔａｔｅｓ [ Ｊ] .
Ｐｌａｎｔ Ｄｉｓｅａｓｅꎬ １９９８ꎬ ８２:１２５３￣１２５７.

[８] 　 ＢＩ Ｈ Ｐ ꎬＺＨＡＮＧ Ｐ. Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｗｏ ｓｗｅｅｐｏｖｉｒｕｓ￣
ｅｓ ｆｒｏｍ Ｃｈｉｎａ ａｎｄ ｅｖａｌｕａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｉｎｆｅｃｔｉｖｉｔｙ ｏｆ ｃｌｏｎｅｄ ＳＰＬＣＶ￣ＪＳ
ｉｎ Ｎｉｃｏｔｉａｎａ ｂｅｎｔｈａｍｉａｎａ[ Ｊ] . Ａｒｃｈｉｖｅｓ ｏｆ Ｖｉｒｏｌｏｇｙꎬ ２０１２ꎬ １５７
(３):４４１￣４５４.

[９] 　 ＴＥＮＧ Ｋꎬ ＣＨＥＮ Ｈꎬ ＬＡＩ Ｊꎬ ｅｔ ａｌ. Ｉｎｖｏｌｖｅｍｅｎｔ ｏｆ Ｃ４ ｐｒｏｔｅｉｎ ｏｆ
ｂｅｅｔ ｓｅｖｅｒｅ ｃｕｒｌｙ ｔｏｐ ｖｉｒｕｓ (Ｆａｍｉｌｙ Ｇｅｍｉｎｉｖｉｒｉｄａｅ) ｉｎ ｖｉｒｕｓ ｍｏｖｅ￣
ｍｅｎｔ[Ｊ] . ＰＬｏＳ Ｏｎｅꎬ２０１０ꎬ ５(６):１１２８０￣１１２８７.

[１０] ＨＡＫ Ｈꎬ ＬＥＶＹ Ｙꎬ ＣＨＡＮＤＲＡＮ Ｓ Ａꎬ ｅｔ ａｌ. ＴＹＬＣＶ￣Ｉｓ ｍｏｖｅｍｅｎｔ ｉｎ

ｐｌａｎｔａ ｄｏｅｓ ｎｏｔ ｒｅｑｕｉｒｅ Ｖ２ ｐｒｏｔｅｉｎ[Ｊ]. Ｖｉｒｏｌｏｇｙꎬ２０１５ꎬ ４７７:５６￣６０.
[１１] ＬＵＮＡ Ａ Ｐꎬ ＭＯＲＩＬＬＡ Ｇꎬ ＶＯＩＮＮＥＴ Ｏꎬ ｅｔ ａｌ. Ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ａｎａｌｙ￣

ｓｉｓ ｏｆ ｇｅｎｅ￣ｓｉｌｅｎｃｉｎｇ ｓｕｐｐｒｅｓｓｏｒｓ ｆｒｏｍ ｔｏｍａｔｏ ｙｅｌｌｏｗ ｌｅａｆ ｃｕｒｌ ｄｉｓ￣
ｅａｓｅ ｖｉｒｕｓｅｓ[ Ｊ] . Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｐｌａｎｔ￣Ｍｉｃｒｏｂｅ Ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｓꎬ２０１２ꎬ ２５
(１０):１２９４￣１３０６.

[１２] ＳＩＮＧＨ Ａꎬ ＴＡＮＥＪＡ Ｊꎬ ＤＡＳＧＵＰＴＡ Ｉꎬ ｅｔ ａｌ. Ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｏｆ
ｐｌａｎｔｓ ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ｔｏ ｔｏｍａｔｏ ｇｅｍｉｎｉｖｉｒｕｓｅｓ ｕｓｉｎｇ ａｒｔｉｆｉｃｉａｌ ｔｒａｎｓ￣ａｃｔｉｎｇ
ｓｍａｌｌ ｉｎｔｅｒｆｅｒｉｎｇ ＲＮＡ[ Ｊ] . Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｐｌａｎｔ ｐａｔｈｏｌｏｇｙꎬ２０１５ꎬ １６
(７):７２４￣７３４.

[１３] ＦＵＥＮＴＥＳ Ａꎬ ＣＡＲＬＯＳ Ｎꎬ ＲＵＩＺ Ｙꎬ ｅｔ ａｌ. Ｆｉｅｌｄ ｔｒｉａｌ ａｎｄ ｍｏｌｅｃｕ￣
ｌａｒ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ＲＮＡｉ￣ｔｒａｎｓｇｅｎｉｃ ｔｏｍａｔｏ ｐｌａｎｔｓ ｔｈａｔ ｅｘｈｉｂｉｔ
ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｔｏ ｔｏｍａｔｏ ｙｅｌｌｏｗ ｌｅａｆ ｃｕｒｌ ｇｅｍｉｎｉｖｉｒｕｓ [ Ｊ] . Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ
Ｐｌａｎｔ￣Ｍｉｃｒｏｂｅ Ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｓꎬ２０１６ꎬ ２９(３):１９７￣２０９.

[１４] ＡＬＢＵＱＵＥＲＱＵＥ Ｌ Ｃꎬ ＩＮＯＵＥ￣ＮＡＧＡＴＡ Ａ Ｋꎬ ＰＩＮＨＥＩＲＯ１ Ｂꎬ
ｅｔ ａｌ. Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ｒｅｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｗｅｅｐｏｖｉｒｕｓｅｓ
ｆｒｏｍ Ｂｒａｚｉｌ[Ｊ] . Ｖｉｒｏｌｏｇｙ Ｊｏｕｒｎａｌꎬ ２０１２ꎬ ９(１):２４１￣２５３.

[１５] 张成玲ꎬ赵永强ꎬ孙厚俊ꎬ等. 甘薯卷叶病毒复制相关蛋白部分

基因克隆及分析[Ｊ] . 江苏农业学报ꎬ ２０１５ꎬ ３１(２):２９８￣３０３.
[１６] ＬＯＺＡＮＯ Ｇꎬ ＴＲＥＮＡＤＯ Ｈ Ｐꎬ ＶＡＬＶＥＲＤＥ Ｒ Ａꎬ ｅｔ ａｌ. Ｎｏｖｅｌ ｂｅｇｏ￣

ｍｏｖｉｒｕｓ ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｆ ｒｅｃｏｍｂｉｎａｎｔ ｎａｔｕｒｅ ｉｎ ｓｗｅｅｔ ｐｏｔａｔｏ (Ｉｐｏｍｏｅａ ｂａｔａ￣
ｔａｓ) ａｎｄ Ｉｐｏｍｏｅａ ｉｎｄｉｃａ: ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ａｎｄ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｉｍｐｌｉｃａｔｉｏｎｓ
[Ｊ]. Ｔｈｅ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｇｅｎｅｒａｌ Ｖｉｒｏｌｏｇｙꎬ ２００９ꎬ ９０(１０):２５５０￣２５６２.

[１７] ＺＨＡＮＧ Ｓ ＣꎬＬＩＮＧ Ｋ Ｓ. Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｓｗｅｅｔ ｐｏｔａｔｏ ｂｅｇｏｍｏ￣
ｖｉｒｕｓｅｓ ｉｎ ｔｈｅ Ｕｎｉｔｅｄ Ｓｔａｔｅｓ ａｎｄ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ａ ｎａｔｕｒａｌ ｒｅｃｏｍｂｉ￣
ｎａｎｔ ｂｅｔｗｅｅｎ ｓｗｅｅｔ ｐｏｔａｔｏ ｌｅａｆ ｃｕｒｌ ｖｉｒｕｓ ａｎｄ ｓｗｅｅｔ ｐｏｔａｔｏ ｌｅａｆ ｃｕｒｌ
Ｇｅｏｒｇｉａ ｖｉｒｕｓ[Ｊ] . Ａｒｃｈｉｖｅｓ ｏｆ Ｖｉｒｏｌｏｇｙꎬ ２０１１ꎬ １５６(６):９５５￣９６８.

[１８] ＬＩ Ｒ Ｈꎬ ＳＡＬＩＨ Ｓ ꎬＨＵＲＴＴ Ｓ. Ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｏｆ ｇｅｍｉｎｉｖｉｒｕｓｅｓ ｉｎ ｓｗｅｅｔ￣
ｐｏｔａｔｏ ｂｙ ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ ｃｈａｉｎ ｒｅａｃｔｉｏｎ[ Ｊ] . Ｐｌａｎｔ Ｄｉｓｅａｓｅꎬ ２００４ꎬ８８
(１２):１３４７￣１３５１.

[１９] ＳＡＭＢＲＯＯＫ Ｊꎬ ＲＵＳＳＥＬ Ｄ Ｗ. 分子克隆实验指南(上、下册)
[Ｍ]. ３ 版.黄培堂ꎬ译. 北京: 科学出版社ꎬ ２００２: ４９２￣５０９.

[２０] ＴＡＭＵＲＡ Ｋꎬ ＤＵＤＬＥＹ Ｊꎬ ＮＥＩ Ｍꎬ ｅｔ ａｌ. ＭＥＧＡ４: ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｅｖｏ￣
ｌｕｔｉｏｎａｒｙ ｇｅｎｅｔｉｃｓ ａｎａｌｙｓｉｓ (ＭＥＧＡ) ｓｏｆｔｗａｒｅ ｖｅｒｓｉｏｎ ４.０[Ｊ] . Ｍｏ￣
ｌｅｃｕｌａｒ Ｂｉｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎꎬ ２００７ꎬ ２４(８): １５９６￣１５９９.

[２１] ＲＯＺＡＳ Ｊꎬ ＳＡＮＣＨＥＺ￣ＤＥＬＢＡＲＲＩＯ Ｊ Ｃꎬ ＭＥＳＳＥＧＵＥＲ Ｘꎬ ｅｔ ａｌ.
ＤＮＡ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ａｎａｌｙｓｅｓ ｂｙ ｔｈｅ ｃｏａｌｅｓｃｅｎｔ ａｎｄ ｏｔｈｅｒ ｍｅｔｈｏｄｓ
[Ｊ] . Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓꎬ ２００３ꎬ １９(１８):２４９６￣２４９７.

[２２] ＰＡＲＫ Ｊꎬ ＨＷＡＮＧ Ｈ Ｓꎬ ＢＵＣＫ Ｋ Ｊꎬ ｅｔ ａｌ. Ｃ４ ｐｒｏｔｅｉｎ ｏｆ Ｂｅｅｔ ｓｅ￣
ｖｅｒｅ ｃｕｒｌｙ ｔｏｐ ｖｉｒｕｓ ｉｓ ａ ｐａｔｈｏｍｏｒｐｈｏｇｅｎｅｔｉｃ ｆａｃｔｏｒ ｉｎ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ
[Ｊ] . Ｐｌａｎｔ Ｃｅｌｌ Ｒｅｐｏｒｔｓꎬ ２０１０ꎬ ２９(１２):１３７７￣１３８９.

[２３] ＬＵＡＮ Ｙ Ｓꎬ ＺＨＡＮＧ Ｊꎬ ＬＩＵ Ｄ Ｍꎬ ｅｔ ａｌ. Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａ￣
ｔｉｏｎ ｏｆ ｓｗｅｅｔ ｐｏｔａｔｏ ｌｅａｆ ｃｕｒｌ ｖｉｒｕｓ ｉｓｏｌａｔｅ ｆｒｏｍ Ｃｈｉｎａ ( ＳＰＬＣＶ￣
ＣＮ) ａｎｄ ｉｔｓ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｗｉｔｈ ｏｔｈｅｒ ｍｅｍｂｅｒｓ ｏｆ ｔｈｅ
Ｇｅｍｉｎｉｖｉｒｉｄａｅ[Ｊ] . Ｖｉｒｕｓ Ｇｅｎｅｓꎬ ２００７ꎬ ３５(２):３７９￣３８５.

(责任编辑:陈海霞)

２９４ 江 苏 农 业 学 报 　 ２０１７ 年 第 ３３ 卷 第 ３ 期


