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　 　 摘要:　 为明确 ２０１５ 年在辽宁省调查番茄病毒病时发现的病毒类型ꎬ对田间采集的番茄病样进行了分子检

测ꎮ 结果显示ꎬ在用烟草花叶病毒属通用检测引物进行 ＲＴ￣ＰＣＲ 扩增时 ２２ 份样品中有 ６ 份扩增到 ８００ ｂｐ 左右的

目的片段ꎬ扩增产物测序后 ＢＬＡＳＴ 分析结果表明它与已报道的番茄斑驳花叶病毒(Ｔｏｍａｔｏ ｍｏｔｔｌｅ ｍｏｓａｉｃ ｖｉｒｕｓꎬＴｏＭ￣
ＭＶ)(ＫＦ４７７１９３)同源性最高ꎬ为 ９９􀆰 ２％ꎮ 为进一步确认ꎬ针对 ＴｏＭＭＶ 编码的外壳蛋白(ＣＰ)设计了一对特异性引

物ꎬ对样品进行 ＲＴ￣ＰＣＲ 检测ꎬ结果显示 ６ 份阳性样品都能扩增到目的条带ꎬ对其克隆测序后发现 ＣＰ 基因序列全

长 ４８０ ｂｐꎬ编码 １ 个相对分子质量约１.７７×１０４的蛋白质ꎬ系统进化树表明该病毒与 ＴｏＭＭＶ 的同源性最高ꎬ共同聚类

于一个分支ꎮ 这些结果表明在辽宁省番茄病株上检测到的病毒为 ＴｏＭＭＶ 的 １ 个分离物ꎬ这是在辽宁省番茄上发

现番茄斑驳花叶病毒的首次报道ꎮ
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　 　 番茄(Ｓｏｌａｎｕｍ ｌｙｃｏｐｅｒｓｉｃｕｍ)为主要的茄科蔬菜

作物之一ꎬ广泛种植于世界上多个国家与地区ꎮ 目

前已发现可感染为害番茄的病毒种类大概为 １４６
种[１]ꎬ常见的有黄瓜花叶病毒(Ｃｕｃｕｍｂｅｒ ｍｏｓａｉｃ ｖｉ￣
ｒｕｓꎬＣＭＶ)、烟草花叶病毒 ( Ｔｏｂａｃｃｏ ｍｏｓａｉｃ ｖｉｒｕｓꎬ
ＴＭＶ)、番茄花叶病毒(Ｔｏｍａｔｏ ｍｏｓａｉｃ ｖｉｒｕｓꎬＴｏＭＶ)、
烟草蚀纹病毒(Ｔｏｂａｃｃｏ ｅｔｃｈ ｖｉｒｕｓꎬＴＥＶ)、番茄斑萎

病毒(Ｔｏｍａｔｏ ｓｐｏｔｔｅｄ ｗｉｌｔ ｖｉｒｕｓꎬＴＳＷＶ)、番茄黄化曲

叶病毒(Ｔｏｍａｔｏ Ｙｅｌｌｏｗ ｌｅａｆ ｃｕｒｌ ｖｉｒｕｓꎬＴＹＬＣＶ)和番

茄不孕病毒 ( Ｔｏｍａｔｏ ａｓｐｅｒｍｙ ｖｉｒｕｓꎬ ＴＡＶ) 等[１￣４]ꎮ
２０１３ 年 Ｌｉ 等[５] 在墨西哥番茄上发现一种新病

毒———番茄斑驳花叶病毒(Ｔｏｍａｔｏ ｍｏｔｔｌｅ ｍｏｓａｉｃ ｖｉ￣
ｒｕｓꎬＴｏＭＭＶ)ꎬ该病毒侵染番茄会导致植株出现发育

迟缓、顶端坏死等症状ꎬ病叶出现斑驳、皱缩和坏死

等症状ꎬ其果实产量与品质显著下降ꎬ对番茄产量构

成严重威胁[６]ꎬ随后美国[７￣８]、以色列[９]、西班牙[５]、
巴西[１０]等地陆续出现该病毒的危害报道ꎮ ２０１４ 年

中国西藏地区出现该病毒[１１]ꎬ之后云南、海南等地

陆续出现该病毒[１２￣１３]ꎬ给各地的茄果类蔬菜作物生

产造成了极大的影响ꎮ
ＴｏＭＭＶ 隶属于帚状病毒科(Ｖｉｒｇａｖｉｒｉｄａｅ)烟草花

叶病毒属(Ｔｏｂａｍｏｖｉｒｕｓ)ꎬ为正义单链 ＲＮＡ(＋ ｓｓＲＮＡ)
病毒ꎬ其基因组全长约为６ ４００ ｂｐꎬ含 ４ 个开放阅读框

(Ｏｐｅｎ ｒｅａｄｉｎｇ ｆｒａｍｅꎬＯＲＦ)并编码 ４ 个大小各异的蛋

白质ꎬ分别为１.８３×１０５的 ＲＮＡ 依赖的 ＲＮＡ 聚合酶蛋

白(ＲＮＡ￣ｄｅｐｅｎｄｅｎｔ ＲＮＡ ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅꎬＲｄＲＰ)、１.２６×１０５

的甲基转移酶 /解旋酶蛋白(Ｍｅｔｈｙｌｔｒａｎｓｆｅｒａｓｅ / ｈｅｌｉ￣
ｃａｓｅ)、２.９８×１０４的运动蛋白(Ｍｏｖｅｍｅｎｔ ｐｒｏｔｅｉｎꎬＭＰ)以
及１.７７×１０４的外壳蛋白(Ｃｏａｔ ｐｒｏｔｅｉｎꎬＣＰ) [１３]ꎮ 其中

甲基转移酶 /解旋酶蛋白由琥珀(ＵＡＧ)终止密码子终

止ꎬＲＮＡ 依赖的 ＲＮＡ 聚合酶蛋白通过通读此终止密

码子产生ꎬ这 ２ 个较大的蛋白质能组成 ＲＮＡ 复制蛋

白复合体ꎬ参与病毒的复制[１４]ꎮ
２０１５ 年我们在开展辽宁省番茄病害的调查研

究时观察到田间出现类似病毒感染症状的植株ꎬ病
样采集后通过 ＲＴ￣ＰＣＲ、基因克隆和测序等对其进

行分子检测与鉴定ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 供试病样

供试番茄病样于 ２０１５ 年 ７ 月采自辽宁省沈阳

市(累计 ２２ 份)ꎬ以温室内培育的健康番茄为对照ꎬ
病样采集后分别取 １００ ｍｇ 至不同的磨样管中并做

好标记ꎬ将磨样管置于液氮中进行速冻后快速将其

置于－８０ ℃冰箱ꎮ
１.２　 主要试剂与仪器

ＲＮＡ 提取液 ( ＲＮＡｉｓｏ Ｐｌｕｓ)、反转录试剂盒

ＰｒｉｍｅｒＳｃｒｉｐｔＴＭ ＲＴ Ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘ (Ｐｅｒｆｅｃｔ Ｒｅａｌ Ｔｉｍｅ)、
Ｅｘ Ｔａｑ 酶和基因克隆 Ｔ 载体 ｐＭＤ １８￣Ｔ 购自大连

ＴａＫａＲａ 公司ꎬ２×Ｔａｑ Ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘ 购自南京 Ｖａｚｙｍｅ 公

司ꎬ大肠杆菌菌株 Ｔｏｐ１０ 购自南京 Ｗａｒｂｉｏ 公司ꎬ质
粒提取试剂盒和凝胶回收试剂盒购自美国 Ａｘｙｇｅｎ
公司ꎬ限制性内切酶 ＢａｍＨ Ｉ 购自美国 Ｎｅｗ Ｅｎｇｌａｎｄ
Ｂｉｏｌａｂｓ 公司ꎬ引物送至上海 Ｉｎｖｉｔｒｏｇｅｎ 公司合成ꎬ其
余有机和无机试剂为国产分析纯ꎮ

全自动样品磨样仪(Ｔｉｓｓｕｅ ｌｙｓｅｒ￣６４)购自上海

净信科技公司ꎮ
１.３　 病样总 ＲＮＡ 提取

取－８０ ℃冰箱中放置的番茄病样磨样管ꎬ经液

氮冷冻后用全自动样品磨样仪将管中病样磨成粉

末ꎬ按照 Ｔｒｉｚｏｌ 法[１５] 利用 ＲＮＡｉｓｏ Ｐｌｕｓ 提取番茄样

品的总 ＲＮＡꎬ置于－８０ ℃冰箱保存备用ꎮ
１.４　 病毒 ＲＴ￣ＰＣＲ 检测

利用番茄病样总 ＲＮＡ 作模板ꎬ用 ＰｒｉｍｅｒＳｃｒｉｐｔＴＭ

ＲＴ Ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘ(Ｐｅｒｆｅｃｔ Ｒｅａｌ Ｔｉｍｅ)试剂盒进行反转

录ꎮ 反转录体系(１０ μｌ):２ μｌ ５×Ｐｒｉｍｅｒ ＳｃｒｉｐｔＴＭ ＲＴ
Ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘꎬ病样 ＲＮＡ ５００ ｎｇꎬ最后用 ＲＮａｓｅ Ｆｒｅｅ
ｄｄＨ２Ｏ 补足至总体积为 １０ μｌꎬ轻轻混匀ꎻ反应程序:
３７ ℃ １５ ｍｉｎꎬ８５ ℃ ５ ｓꎬ４ ℃结束ꎬ得到 ｃＤＮＡꎮ 随后

对其进行 ＰＣＲ 检测ꎬＰＣＲ 体系(２０ μｌ):１０ μｌ ２×Ｔａｑ
Ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘꎬ１ μｌ １０ μｍｏｌ / Ｌ Ｔｏｂ￣Ｕｎｉ１(表 １)ꎬ１ μｌ １０
μｍｏｌ / Ｌ Ｔｏｂ￣Ｕｎｉ２ꎬ１ μｌ ｃＤＮＡꎬ７ μｌ ｄｄＨ２ Ｏꎬ轻轻混

匀ꎻ反应程序:９４ ℃高温变性 ５ ｍｉｎꎻ９４ ℃ ４５ ｓꎬ４９
℃ ４５ ｓꎬ７２ ℃ ５５ ｓꎬ３３ 个循环ꎻ７２ ℃ ５ ｍｉｎꎬ４ ℃ 结
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束ꎮ 取 ５ μｌ ＰＣＲ 反应产物于０.５×ＴＡＥ 电泳缓冲液

中ꎬ用 １％琼脂糖凝胶进行电泳分离ꎬ根据电泳结果

将其产物送至测序公司测序ꎮ

表 １　 本研究用到的引物信息

Ｔａｂｌｅ １　 Ｐｒｉｍｅｒｓ ｕｓｅｄ ｉｎ ｔｈｉｓ ｒｅｓｅａｒｃｈ

引物名称　 　 引物序列(５′→３′)　 　 　 退火温度
(℃)

片段大小
(ｂｐ)

Ｔｏｂ￣Ｕｎｉ１[１６] ＡＴＴＴＡＡＧＴＧＧＡＳＧＧＡＡＡＡＶＣＡＣＴ ４９ ８０４

Ｔｏｂ￣Ｕｎｉ２ ＧＴＹＧＴＴＧＡＴＧＡＧＴＴＣＲＴＧＧＡ ４９

ＴｏＭＭ ＣＰ＿Ｆ ＡＴＧＴＣＴＴＡＣＧＣＴＡＴＴＡＣＴＴＣＴＣＣＧ ５５ ４８０

ＴｏＭＭ ＣＰ＿Ｒ ＴＴＡＧＧＡＣＧＣＴＧＧＣＧＣＡＧＡＡＧ ５８

１.５　 ＴｏＭＭＶ ＣＰ 基因克隆

根据番茄斑驳花叶病毒外壳蛋白序列设计特异

引物 ＴｏＭＭ ＣＰ＿Ｆ 和 ＴｏＭＭ ＣＰ＿Ｒ(表 １)ꎬ对上述检测

结果为阳性的病样 ｃＤＮＡ 再次进行 ＰＣＲ 扩增ꎮ ＰＣＲ
体系(２５ μｌ):０􀆰 ５ μｌ ５ Ｕ / μｌ Ｅｘ Ｔａｑꎬ２􀆰 ５ μｌ １０×Ｅｘ
Ｔａｑ Ｂｕｆｆｅｒ(Ｍｇ２＋ ｐｌｕｓ)ꎬ１􀆰 ０ μｌ １０ μｍｏｌ / Ｌ ＴｏＭＭ ＣＰ＿
Ｆꎬ１􀆰 ０ μｌ １０ μｍｏｌ / Ｌ ＴｏＭＭ ＣＰ＿Ｒꎬ０􀆰 ５ μｌ １０ ｍｍｏｌ / Ｌ
ｄＮＴＰ ｍｉｘꎬ１􀆰 ０ μｌ ｃＤＮＡ 模板ꎬ１８􀆰 ５ μｌ ｄｄＨ２Ｏꎬ轻轻混

匀ꎻ反应程序:９４ ℃ ５ ｍｉｎꎻ９４ ℃ ４５ ｓꎬ５６ ℃ ４５ ｓꎬ７２
℃ ３５ ｓꎬ３３ 个循环ꎻ７２ ℃ ５ ｍｉｎꎬ４ ℃ 保存ꎮ 将扩增产

物进行 １％琼脂糖凝胶电泳检测ꎬ利用凝胶回收试剂

盒回收凝胶中的扩增带ꎮ 按照 ｐＭＤ １８￣Ｔ 载体连接试

剂盒说明书将回收产物连接至 Ｔ 载体ꎬ其产物经 ４２
℃热激法转入大肠杆菌 Ｔｏｐ １０ 后涂于含 ２００ ｍｇ / Ｌ氨
苄青霉素(Ａｍｐｉｃｉｌｌｉｎ)的 ＬＢ 固体平板上ꎬ随后将其倒

置于 ３７ ℃ 恒温培养箱培养 １２ ｈ 左右ꎬ挑取 ＬＢ 板上

的单克隆进行菌落 ＰＣＲ 和单酶切验证ꎬ验证后送至

测序公司进行序列测定ꎮ
１.６　 序列测定与分析

委托安徽通用生物有限公司对扩增序列进行测

定ꎮ 使用 ＣｌｕｓｔａｌＸ、ＢｉｏＥｄｉｔ 和 ＤＮＡｓｔａｒ 分析软件以

及 ＮＣＢＩ 上的 ＢＬＡＳＴ 程序 ( ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ. ｎｃｂｉ. ｎｌｍ.
ｎｉｈ.ｇｏｖ / ＢＬＡＳＴ / Ｂｌａｓｔ.ｃｇｉ)对序列进行比对等分析ꎮ
使用 ＭＥＧＡ６ 软件对其系统进化结果进行分析ꎬ进
化树的置信度用 １ ０００ 次 Ｂｏｏｔｓｔｒａｐ 评价ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 疑似病毒病的番茄病害田间症状

２０１５ 年 ７ 月ꎬ笔者在辽宁省进行番茄病害调查

研究时发现当地番茄植株出现类似病毒病感染的症

状ꎬ其果实呈现无规则坏死斑ꎬ早期呈灰白色ꎬ后期

深褐色ꎬ有些病株会伴有叶片变小、皱缩和黄化等症

状(图 １)ꎮ 病株果实的坏死斑硬化ꎬ坏死斑块上未

发现霉层或菌核ꎬ初步怀疑是病毒病侵染危害ꎮ

图 １　 发病番茄症状

Ｆｉｇ.１　 Ｓｙｍｐｔｏｍｓ ｏｆ ｄｉｓｅａｓｅｄ ｔｏｍａｔｏｅｓ

２.２　 番茄病样中病毒的分子检测

对番茄病样 ＲＮＡ 进行 ＲＴ￣ＰＣＲ 检测以确定其

感染的病毒种类ꎮ 结果表明在利用烟草花叶病毒属

(Ｔｏｂａｍｏｖｉｒｕｓ)通用引物 Ｔｏｂ￣Ｕｎｉ１ 与 Ｔｏｂ￣Ｕｎｉ２ 进行

检测时ꎬ采集的 ２２ 份番茄样品中有 ６ 份样品扩增到

约 ８００ ｂｐ 的目的条带ꎬ且健康番茄植株无该条带

(图 ２)ꎬ说明番茄病样中可能有烟草花叶病毒属病

毒的感染ꎮ 为进一步明确其病毒类型ꎬ我们抽选 ６

份样品中的部分样品进行序列测定ꎬ序列 ＢＬＡＳＴ 分

析结果显示其与 ＴｏＭＭＶ(ＫＦ４７７１９３ꎬ９９􀆰 ２％)的同

源性最高ꎬ说明检测到的病毒可能是 ＴｏＭＭＶ 的 １
个分离物ꎮ
２.３　 番茄病样中 ＴｏＭＭＶ 的分子检测

为明确上述病毒是否为 ＴｏＭＭＶ 的 １ 个分离

物ꎬ我们针对 ＴｏＭＭＶ ＣＰ 基因设计出特异性扩增引

物 ＴｏＭＭ ＣＰ＿Ｆ 与 ＴｏＭＭ ＣＰ＿Ｒꎮ ＲＴ￣ＰＣＲ 结果显示
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６ 份阳性样品都能扩增到和预期目的片段大小(４８０
ｂｐ)接近的特异性条带(图 ３)ꎬ表明该条带为特异性

的 ＣＰ 基因扩增条带ꎮ 这进一步说明辽宁省番茄病

样中检测到的病毒可能是 ＴｏＭＭＶꎮ

Ｍ:ＤＳ ５０００ ｍａｒｋｅｒꎻＣＫ:健康对照ꎻ１~２２:番茄病样ꎮ
图 ２　 番茄病样中烟草花叶病毒属病毒的 ＲＴ￣ＰＣＲ 检测

Ｆｉｇ.２　 Ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｏｆ Ｔｏｂａｍｏｖｉｒｕｓ ｖｉｒｕｓｅｓ ｂｙ ＲＴ￣ＰＣＲ ｉｎ ｄｉｓｅａｓｅｄ ｔｏｍａｔｏ ｓａｍｐｌｅｓ

２.４　 番茄病样 ＴｏＭＭＶ ＣＰ 基因序列分析

对所有阳性样品扩增到的 ＴｏＭＭＶ ＣＰ 基因片

段进行克隆ꎬ并随机选取 ３ 个样品(样品 ４、１２、１８)
进行 Ｂａｍ Ｈ Ｉ 单酶切验证(图 ３)ꎮ 对 ６ 个阳性样品

的 ＴｏＭＭＶ ＣＰ 基因克隆进行序列测定ꎬ分析结果表

明其序列全长 ４８０ ｂｐꎬ编码 １ 个大小约１.７７×１０４的

蛋白质ꎮ 序列比对分析结果显示 ６ 个分离物之间的

同源性在 ９９􀆰 ４％至 １００􀆰 ０％之间ꎬＢＬＡＳＴ 分析结果

表明它们与 ＴｏＭＭＶ 的同源性最高ꎬ表明该病毒属

ＴｏＭＭＶ 分离物ꎮ

左图中 Ｍ 为 ＤＳ ５０００ ｍａｒｋｅｒꎬ４、１１、１２、１４、１８、２１ 为抽选的番茄病样编号ꎻ右图中 Ｍ 为 ＤＳ ５０００ ｍａｒｋｅｒꎬ４、１２、１８ 为部分筛选到的阳性克隆编号ꎮ
图 ３　 番茄病样中 ＴｏＭＭＶ 的 ＲＴ￣ＰＣＲ 检测(左)及 ＣＰ 基因的克隆(右)
Ｆｉｇ.３　 ＲＴ￣ＰＣＲ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｏｆ ｔｏｍａｔｏ ｍｏｔｔｌｅ ｍｏｓａｉｃ ｖｉｒｕｓ(ＴｏＭＭＶ)( ｌｅｆｔ) ａｎｄ ｃｌｏｎｉｎｇ ｏｆ ｃｏａｔ ｐｒｏｔｅｉｎ(ＣＰ) ｇｅｎｅ(ｒｉｇｈｔ) ｉｎ ｄｉｓｅａｓｅｄ ｔｏｍａｔｏ

ｓａｍｐｌｅｓ

　 　 为进一步解析其分类地位ꎬ利用 ＭＥＧＡ６ 将本

试验测定序列与目前已公布的 ＴｏＭＭＶ ＣＰ 序列(表
２) 比对后进行聚类分析ꎬ以同属的 ＴｏＭＶ ( ＮＣ ＿
００２６９２)、番茄褐色皱纹果病毒(Ｔｏｍａｔｏ ｂｒｏｗｎ ｒｕｇｏｓｅ
ｆｒｕｉｔ ｖｉｒｕｓꎬＴＢＲＶ)(ＮＣ＿０２８４７８)、地黄花叶病毒(Ｒｅ￣
ｈｍａｎｎｉａ ｍｏｓａｉｃ ｖｉｒｕｓꎬＲｈｅＭＶ) (ＮＣ＿００９０４１)、ＴＭＶ
(ＮＣ＿００１３６７)作为外群ꎬ使用 Ｋｉｍｕｒａ ２￣ ｐａｒａｍｅｔｅｒ
模型和临近法(Ｎｅｉｇｈｂｏｒ￣ＪｏｉｎｉｎｇꎬＮＪ)重建系统进化

树(图 ４)ꎮ 结果表明本研究测定的 ６ 个分离物(４、
１１、１２、１４、１８、２１)的 ＣＰ 序列全部聚类到 ＴｏＭＭＶ 分

支中ꎬ与其他 ＴｏＭＭＶ 分离物的同源性在 ９８􀆰 ５％至

９９􀆰 ８％之间ꎮ 这些结果进一步说明辽宁省番茄上检

测到的病毒为 ＴｏＭＭＶꎮ

３　 讨 论

番茄斑驳花叶病毒是近年来新发生的一种

植物病毒ꎬ对多个国家包括番茄在内的多种作物

造成了严重损失ꎮ 中国自 ２０１４ 年首次报道该病

毒发生危害以来ꎬ目前至少已有 ７ 个省(市)出现

该病毒发生危害 [１１￣１３] ꎬ其中番茄上仅海南有发生

危害的报道 [１７] ꎮ 本研究 ２０１５ 年在对辽宁省番

茄上病毒病进行调查时ꎬ在当地番茄上检测到

ＴｏＭＭＶꎬ为辽宁省番茄上发现该病毒的首次报

道ꎮ
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表 ２　 聚类分析中所涉及的 ＴｏＭＭＶ ＣＰ 基因序列信息

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｒｅｌａｔｅｄ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ｃｏａｔ ｐｒｏｔｅｉｎ(ＣＰ) ｇｅｎｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ ｔｏｍａｔｏ ｍｏｔｔｌｅ ｍｏｓａｉｃ ｖｉｒｕｓ(ＴｏＭＭＶ) ｕｓｅｄ ｉｎ ｃｌｕｓｔｅｒ ａｎａｌｙｓｉｓ

登入号　 　 寄主　 　 　 　 ＴｏＭＭＶ 分离物 地点　 　
分离物与已公布序列之间的同源性 (％)

４ １１ １４ １２ ２１ １８

ＮＣ＿０２２２３０ Ｓｏｌａｎｕｍ ｌｙｃｏｐｅｒｓｉｃｕｍ ＭＸ５ 墨西哥 ９９.４ ９９.５ ９９.４ ９９.２ ９９.０ ９９.４

ＫＭ０００１２２ Ｓｏｌａｎｕｍ ｌｙｃｏｐｅｒｓｉｃｕｍ １０￣１００ 美国 ９９.２ ９９.２ ９９.２ ９９.０ ９８.８ ９９.２

ＫＭ０００１２３ Ｓｏｌａｎｕｍ ｌｙｃｏｐｅｒｓｉｃｕｍ １２￣５１５ＬＬＥ￣１ 美国 ９９.２ ９９.０ ９９.２ ９９.０ ９８.８ ９９.２

ＫＰ２０２８５７ Ｓｏｌａｎｕｍ ｌｙｃｏｐｅｒｓｉｃｕｍ １０￣１００ 美国 ９９.２ ９９.２ ９９.２ ９９.０ ９８.８ ９９.２

ＫＰ８６１７４７ Ｓｏｌａｎｕｍ ｌｙｃｏｐｅｒｓｉｃｕｍ ３８０１ 以色列 ９９.０ ９９.２ ９９.０ ９８.８ ９８.５ ９９.０

ＫＰ８６１７４８ Ｓｏｌａｎｕｍ ｌｙｃｏｐｅｒｓｉｃｕｍ ６７４２ 以色列 ９９.４ ９９.８ ９９.４ ９９.２ ９９.０ ９９.４
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４、１１、１２、１４、１８、２１ 为本研究测定的 ６ 个分离物ꎮ

　 　 除番茄[１２] 外ꎬ也有报道显示 ＴｏＭＭＶ 自然条件

下还可以侵染危害辣椒[１１]、茄子[１３] 等茄果类蔬菜

作物ꎬ而室内接种试验结果显示 ＴｏＭＭＶ 除侵染危

害上述作物外ꎬ还可以侵染假酸浆、酸浆、矮牵牛、本
氏烟、黄花烟草、大白菜、青菜、萝卜、青花菜、花椰

菜、油菜、拟南芥、野生昆诺黎等多种植物[５ꎬ１１]ꎮ
ＴｏＭＭＶ 作为烟草花叶病毒属成员之一ꎬ它亦可以通

过汁液摩擦等方式传播扩散ꎬ而且有些作物上已有

报道种子亦可携带病毒[１８]ꎬ因而其寄主种类与范围

可能比较广泛[１１]ꎮ 在对不同品种之间的抗病性进

行评估时发现 ＴｏＭＭＶ 比 ＴｏＭＶ 更容易侵染一些番

茄品种ꎬ并产生更严重的症状[１９]ꎮ 因此在生产上要

密切关注 ＴｏＭＭＶ 的发生动态ꎬ加强种苗检疫ꎬ早发

现ꎬ早防控ꎬ减少损失ꎮ
　 　 番茄是公认的世界范围广泛种植的重要蔬菜作

物之一ꎬ生产中已发现的能侵染并危害番茄的病毒

种类多达 １４６ 种[１ꎬ２０￣２２]ꎬ这些病毒通过单独侵染或

复合侵染的方式危害番茄ꎬ严重影响其产量和品质ꎬ
降低其经济价值ꎬ从而限制番茄产业的发展ꎮ 因此

本研究在对辽宁省番茄上病毒病进行调查时ꎬ除
ＴｏＭＭＶ 外ꎬ也对采集的病样中的其他病毒如烟草花

叶病毒、番茄花叶病毒、黄瓜花叶病毒等进行了检

测ꎬ在有些病样中也检测到番茄花叶病毒等病毒ꎮ
这些结果一方面说明当地番茄上病毒种类可能比较

复杂ꎬ要明确当地番茄上病毒种类需要更广泛的样

本采集及更系统的病毒种类调查ꎻ另一方面本研究
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各枝上的数字是１ ０００次 Ｂｏｏｔｓｔｒａｐ 自导复制的置信度ꎮ ■:本试验测定的分离物ꎻＴｏＭＶ、ＴＢＲＶ、ＲｈｅＭＶ、ＴＭＶ 为外群ꎮ
图 ４　 根据 ＴｏＭＭＶ ＣＰ 基因核苷酸序列一致性构建的系统进化树

Ｆｉｇ.４　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｅｄ ｏｎ ｔｈｅ ｂａｓｉｓ ｏｆ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｉｄｅｎｔｉｔｉｅｓ ｏｆ ｃｏａｔ ｐｒｏｔｅｉｎ(ＣＰ) ｇｅｎｅ ｏｆ ｔｏｍａｔｏ ｍｏｔｔｌｅ ｍｏｓａｉｃ ｖｉｒｕｓ
(ＴｏＭＭＶ)

从田间采集的病样中检测到 ＴｏＭＭＶꎬ但 ＴｏＭＭＶ 是

否为导致番茄出现田间症状的主要原因还有待于进

一步的病毒分离及回接试验验证ꎮ
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