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　 　 摘要:　 本研究从江苏南京表现叶片卷曲矮缩症状的辣椒中鉴定出辣椒斑驳病毒(ＰｅｐＭｏＶ)江苏分离物 Ｐｅｐ￣
ＭｏＶ￣ＪＳꎮ ＰｅｐＭｏＶ￣ＪＳ 侵染本氏烟后导致叶片卷曲、黄化及严重矮化ꎮ 该病毒基因组全长９ ４６１ ｂｐꎬ编码 １０ 个成熟

蛋白ꎮ 系统发育分析结果表明ꎬ辣椒斑驳病毒分为两大组群:辣椒斑驳病毒中国安徽、湖南、江苏分离物和韩国分

离物聚为Ⅰ组群ꎬ辣椒斑驳病毒美国分离物、德国分离物和中国台湾分离物聚为Ⅱ组群ꎮ 辣椒斑驳病毒中国分离

物遗传相似度较低ꎬ群体多样性高ꎮ ＰｅｐＭｏＶ￣ＪＳ 基因组中未检测到重组事件ꎬ表明其基因结构相对稳定ꎮ 本研究结

果为解析 ＰｅｐＭｏＶ 在中国的分布、进化特征及制定有效防治策略提供理论依据ꎮ
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　 　 辣椒是中国重要的蔬菜作物ꎬ其适应性强ꎬ营养

丰富ꎬ深受消费者喜爱ꎮ 中国的辣椒栽培面积为

１.５０×１０６ ~２.００×１０６ ｈｍ２ꎬ辣椒已成为中国栽培面积最

大的蔬菜[１￣２]ꎮ 在江苏省ꎬ随着设施栽培技术的推广ꎬ
辣椒年种植面积扩大至８.６７×１０４ ｈｍ２[３]ꎮ 然而ꎬ病毒

病在辣椒主产区广泛发生ꎬ严重影响辣椒产量和品

７２１２



质ꎮ 中国已报道侵染辣椒的病毒有 ３０ 多种ꎬ在江苏

省已鉴定出 １２ 种辣椒病毒ꎬ包括烟草花叶病毒

(ＴＭＶ)、番茄花叶病毒(ＴｏＭＶ)、烟草轻型绿花叶病

毒(ＴＭＧＭＶ)、辣椒轻斑驳病毒(ＰＭＭｏＶ)、辣椒脉黄

化病毒(ＰｅＶＹＶ)、番茄褪绿病毒(ＴｏＣＶ)、瓜类褪绿黄

化病毒(ＣＣＹＶ)、烟草扭脉病毒(ＴＶＤＶ)、番茄黄化曲

叶病毒(ＴＹＬＣＶ)、蚕豆萎蔫病毒 ２ 号(ＢＢＷＶ２)、苜蓿

花叶病毒(ＡＭＶ)、辣椒脉斑驳病毒(ＣｈｉＶＭＶ) [４￣８]ꎮ
辣椒斑驳病毒(ＰｅｐＭｏＶ)属于马铃薯 Ｙ 病毒科

(Ｐｏｔｙｖｉｒｉｄａｅ)马铃薯 Ｙ 病毒属(Ｐｏｔｙｖｉｒｕｓ)ꎬ可侵染辣

椒、番茄 ( Ｓｏｌａｎｕｍ ｌｙｃｏｐｅｒｓｉｃｕｍ)、 烟草 ( Ｎｉｃｏｔｉａｎａ
ｓｐｐ.)、马铃薯 ( Ｓｏｌａｎｕｍ ｔｕｂｅｒｏｓｕｍ) 等多种茄科植

物[９￣１２]ꎮ 辣椒斑驳病毒可通过机械传播或由蚜虫在

田间扩散ꎬ造成辣椒叶片斑驳褪绿、皱缩卷曲ꎬ植株

矮化ꎬ果实畸形ꎬ严重影响辣椒产量和品质[１３￣１５]ꎮ
ＰｅｐＭｏＶ 基因组为负义单链 ＲＮＡꎬ全长约 １０ ｋｂꎬ包
含一个开放阅读框ꎬ编码一个由 ３ ０２９ 个氨基酸组

成的多聚蛋白ꎮ 该多聚蛋白包含 ９ 个蛋白裂解位

点ꎬ可加工成 １０ 个成熟蛋白(Ｐ１、ＨｃＰｒｏ、Ｐ３、６Ｋ１、
ＣＩ、６Ｋ２、ＶＰｇ、ＮＩａ、ＮＩｂ、ＣＰ)ꎮ ＣＩ、６Ｋ２、ＮＩａ、ＮＩｂ 和

ＶＰｇ 与病毒复制密切相关ꎬ而 ＣＰ、ＨｃＰｒｏ、ＶＰｇ 和

６Ｋ２ 参与了病毒长距离运动[１５]ꎮ
辣椒斑驳病毒(ＰｅｐＭｏＶ)于 １９７２ 年首次在美国

的辣椒上被发现ꎬ随后在印度、古巴和韩国等国家的

茄科作物上被发现并报道[１５￣１７]ꎮ ２０１６ 年ꎬ在中国湖

南省、贵州省、福建省、广东省和广西壮族自治区辣

椒上均检测出辣椒斑驳病毒[１８]ꎮ 辣椒斑驳病毒湖

南分离物全基因组分析结果表明ꎬ辣椒斑驳病毒中

国湖南分离物在遗传进化上与美国分离物、韩国分

离物存在显著差异[１９]ꎮ 本研究拟对江苏南京辣椒

上的辣椒斑驳病毒进行基因组克隆和进化分析ꎬ以
期为解析 ＰｅｐＭｏＶ 在中国的分布、进化特征及制定

有效防治策略提供理论依据ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 植物材料

２０２４ 年 １１ 月ꎬ于江苏省南京市江宁区和平社

区采集到表现病毒病症状的辣椒ꎬ其叶片出现斑驳、
褪绿及卷曲等典型症状ꎮ
１.２　 ＲＮＡ 提取和 ＲＴ￣ＰＣＲ 分析

称取 ０.１ ｇ 辣椒叶片ꎬ经液氮研磨成粉末状ꎬ加入

１ ｍＬ Ｔｒｉｚｏｌ 试剂ꎬ混匀后室温静置 ５ ｍｉｎꎻ加入 ２００ μＬ

氯仿ꎬ颠倒混匀ꎬ于 ４ ℃、１２ ０００ ｒ / ｍｉｎ条件下离心 ５
ｍｉｎꎮ 取 ５００ μＬ 上清液至新离心管中ꎬ加入等体积异

丙醇ꎬ颠倒混匀后于 ４ ℃、１２ ０００ ｒ / ｍｉｎ条件离心 ５
ｍｉｎꎮ 弃上清液ꎬ加入 １ ｍＬ ７０％乙醇ꎬ于 ４ ℃、１２ ０００
ｒ / ｍｉｎ离心 ５ ｍｉｎꎮ 弃上清液ꎬ将沉淀用 ５０ μＬ 经过二

乙基焦碳酸酯处理的超纯水溶解ꎬ得到总 ＲＮＡꎮ
以提取的 ＲＮＡ 为模板ꎬ进行反转录合成 ｃＤ￣

ＮＡꎮ ２０ μＬ 反应体系为:ＲＮＡ 模板 １ μＬꎬ５×Ｐｒｉｍｅ
Ｓｃｒｉｐｔ ＲＴ ｍａｓｔｅｒ ｍｉｘ(宝生物工程大连有限公司产

品)４ μＬꎬＲＮａｓｅ￣Ｆｒｅｅ Ｈ２Ｏ １５ μＬꎮ 反应程序为:３７
℃ꎬ１５ ｍｉｎꎻ８５ ℃ꎬ５ ｓꎮ 以辣椒 ｃＤＮＡ 为模板ꎬ采用

表 １ 所示的 ＰｅｐＭｏＶ 特异性引物和植物内参基因引

物进行 ＰＣＲ 扩增ꎮ ２０ μＬ 反应体系为:２×Ｔａｑ Ｍａｓ￣
ｔｅｒ Ｍｉｘ(南京诺唯赞生物科技股份有限公司产品)１０
μＬꎬ上下游引物各 １ μＬꎬｃＤＮＡ 模板 １ μＬꎬｄｄＨ２Ｏ ７
μＬꎮ 反应程序为:９８ ℃ꎬ５ ｍｉｎꎻ９８ ℃ꎬ１０ ｓꎬ５４ ℃ꎬ１５
ｓꎬ７２ ℃ꎬ３０ ｓꎬ３５ 个循环ꎻ７２ ℃ꎬ１０ ｍｉｎꎮ

将 ＰＣＲ 产物利用 １％琼脂糖凝胶分离ꎬ随后通

过凝胶成像系统(上海天能生命科学有限公司产

品)观察并拍照ꎮ 切下目标条带ꎬ将回收产物连接

至 Ｔ 载体并转化至大肠杆菌 ＤＨ５α 感受态细胞中ꎮ
挑取阳性克隆送至南京擎科生物技术有限公司进行

测序验证ꎮ

表 １　 本研究所用引物

Ｔａｂｌｅ １　 Ｐｒｉｍｅｒｓ ｕｓｅｄ ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ

引物名称　 　 　 引物序列(５′→３′) 　 　 　 　 　 　

ＰｅｐＭｏＶ￣ＣＰ￣Ｆ ＧＣＡＧＣＴＣＡＡＧＡＴＣＡＧＡＴＡ

ＰｅｐＭｏＶ￣ＣＰ￣Ｒ ＴＣＣＴＡＴＧＣＣＡＣＣＡＴＣＣＡＡ

ＰｅｐＭｏＶ￣１￣Ｆ ＡＡＡＴＴＡＡＡＡＣＡＴＡＡＣＡＴＡＣＡ

ＰｅｐＭｏＶ￣１￣Ｒ ＡＴＣＡＡＴＧＴＴＧＧＣＣＡＣＴＴＣＣＣ

ＰｅｐＭｏＶ￣２￣Ｆ ＧＣＣＡＡＧＧＡＣＴＴＣＡＣＡＡＡＧＡＡ

ＰｅｐＭｏＶ￣２￣Ｒ ＡＴＣＴＣＴＴＧＡＡＧＴＴＧＡＧＴＧＡＴ

ＰｅｐＭｏＶ￣３￣Ｆ ＴＴＴＣＴＧＴＡＡＴＧＡＣＡＡＧＴＧＧＧ

ＰｅｐＭｏＶ￣３￣Ｒ ＡＧＴＴＴＧＧＣＧＣＡＡＴＴＣＴＣＣＴＴ

ＰｅｐＭｏＶ￣４￣Ｆ ＧＧＧＴＡＡＧＣＧＡＴＡＡＧＧＣＡＡＧＴ

ＰｅｐＭｏＶ￣４￣Ｒ ＡＡＴＣＴＣＡＴＧＡＧＴＴＡＡＴＴＧＴＧ

ＰｅｐＭｏＶ￣５￣Ｆ ＡＧＧＣＴＡＴＴＴＧＴＧＣＡＧＣＡＡＴＧ

ＰｅｐＭｏＶ￣５￣Ｒ ＧＴＣＴＣＴＣＴＣＡＴＧＣＣＡＡＣＴＡＣ

ＣａＵＢＩ￣３￣Ｆ ＴＧＴＣＣＡＴＣＴＧＣＴＣＴＣＴＧＴＴＧ

ＣａＵＢＩ￣３￣Ｒ ＣＡＣＣＣＣＡＡＧＣＡＣＡＡＴＡＡＧＡＣ

Ｎｂａｃｔｉｎ￣Ｆ ＣＡＡＴＣＣＡＧＡＣＡＣＴＧＴＡＣＴＴＴＣＴＣＴＣ

Ｎｂａｃｔｉｎ￣Ｒ ＡＡＧＣＴＧＣＡＧＧＴＡＴＣＣＡＴＧＡＧＡＣＴＡ
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１.３　 辣椒斑驳病毒接种本氏烟植物

将本氏烟种子播种于培养基质(营养土 ∶ 蛭

石＝１ ∶ ３)中ꎬ置于植物生长室内培养ꎬ设定温度为

２６ ℃ꎬ光周期为 １６ ｈ 光照 / ８ ｈ 黑暗ꎮ 待植株生长

至５~６ 叶期ꎬ接种辣椒斑驳病毒ꎮ 具体接种方法如

下:取 １ ｇ 感染辣椒斑驳病毒的辣椒叶片ꎬ利用液氮

进行研磨ꎬ加入 ４ ｍＬ ０􀆰 ０２ ｍｏｌ / Ｌ磷酸盐缓冲液ꎬ继
续研磨成植物匀浆ꎮ 在本氏烟叶片表面撒少量石英

砂ꎬ用毛笔蘸取植物匀浆均匀涂抹在本氏烟叶片

上[２３]ꎮ 接种 １０ ｍｉｎ 后ꎬ用蒸馏水冲洗叶片表面ꎬ随
后将本氏烟植株移回生长室继续培养ꎮ 接种 ７ ｄ 后

观察本氏烟发病症状并拍照记录ꎬ同时取样进行

ＲＴ￣ＰＣＲ 检测ꎮ
１.４　 ＰｅｐＭｏＶ 全基因组进化树分析

将本研究获得的 ＰｅｐＭｏＶ 分离物的全基因组序

列提交至国家生物信息中心[ＧｅｎＢａｓｅ(ｈｔｔｐｓ: / / ｎｇ￣
ｄｃ.ｃｎｃｂ.ａｃ. ｃｎ / ｇｅｎｂａｓｅ / )登录号:Ｃ＿ＡＡ１０４８４９.１] ꎬ
从美国国家生物技术信息中心(ＮＣＢＩ)数据库下载

其他 ＰｅｐＭｏＶ 分离物的全基因组序列ꎮ 利用 Ｓｎａｐ￣
Ｇｅｎｅ 软件分析数据ꎬ利用 ＭＥＧＡ７ 软件的邻接法对

ＰｅｐＭｏＶ 全基因序列进行相似性分析和系统进化树

构建ꎬ重复次数为１ ０００次[２０]ꎮ 系统进化树以马铃

薯 Ｖ 病毒作为外群ꎬ利用 ｔｖＢＯＴ(ｈｔｔｐｓ: / / ｗｗｗ.ｃｈｉｐ￣
ｌｏｔ.ｏｎｌｉｎｅ / ｔｖｂｏｔ.ｈｔｍｌ)作图[２１]ꎮ
１.５　 ＰｅｐＭｏＶ 基因重组分析

利用 重 组 检 测 软 件 Ｒｅｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎ Ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ
Ｐｒｏｇｒａｍ５.０ 对 ＰｅｐＭｏＶ 分离物全基因组序列进行重

组事件检测ꎬ检测方法包括 ＲＤＰ、Ｇｅｎｅｃｏｖ、Ｂｏｏｔｓｃａｎ、
Ｍａｘｉｍｕｍｖ２、Ｃｈｉｍｅｒａ、Ｓｉｓｔｅｒｓｃａｎ 和 ３Ｓｅｑ 等ꎬ各方法

参数均为软件默认设置ꎮ 为保障结果可靠性ꎬ仅当

某一重组事件被 ３ 种及以上方法共同检测到ꎬ才判

定其为有效重组[２２]ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 辣椒斑驳病毒江苏分离物的分子鉴定和全基

因组序列克隆

　 　 如图 １ 所示ꎬ江苏省南京市江宁区和平社区辣椒

叶片斑驳褪绿、皱缩卷曲ꎬ植株严重矮化ꎬ疑似感染病

毒ꎮ 利用 １％琼脂糖凝胶电泳检测 ＲＴ￣ＰＣＲ 扩增产

物ꎬ在 ７００ ｂｐ 处出现特异性条带ꎮ 测序结果表明ꎬ该
片段与辣椒辣椒斑驳病毒韩国分离物 ＰｅｐＭｏＶ ２１７
(ＧｅｎＢａｎｋ 登录号:ＥＵ５８６１２４. １) 核苷酸同源性为

９９％ꎬ据此确认江苏南京辣椒感染 ＰｅｐＭｏＶꎬ本研究将

其命名为 ＰｅｐＭｏＶ￣ＪＳꎮ

Ａ:江苏省南京市江宁区和平社区受辣椒斑驳病毒侵染的辣椒ꎻＢ:辣椒斑驳病毒 ＲＴ￣ＰＣＲ 检测结果ꎻＰｅｐＭｏＶ￣ＣＰ 为辣椒斑驳病毒 ＣＰ 蛋白编

码基因ꎻＭ 为 ＤＮＡ 分子量标准ꎻ１~１１ 为辣椒样品ꎻＣａＵｂＩ￣３ 为内参基因ꎮ
图 １　 辣椒斑驳病毒江苏分离物的分子鉴定

Ｆｉｇ.１　 Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ Ｊｉａｎｇｓｕ ｉｓｏｌａｔｅ ｏｆ ｐｅｐｐｅｒ ｍｏｔｔｌｅ ｖｉｒｕｓ

　 　 如图 ２ 所示ꎬ接种 ＰｅｐＭｏＶ￣ＪＳ ７ ｄ 后ꎬ本氏烟草

叶片向下卷曲、黄化ꎬ同时植株严重矮化ꎬ接种 Ｐｅｐ￣
ＭｏＶ￣ＪＳ ２１ ｄ 后ꎬ本氏烟草植株逐渐死亡ꎮ
　 　 如图 ３ 所示ꎬＰｅｐＭｏＶ￣ＪＳ 基因组全长９ ４６１ ｂｐꎬ
本研究分 ５ 段扩增ꎮ
２.２　 辣椒斑驳病毒江苏分离物系统进化分析

如表 ２ 所示ꎬ在核苷酸水平上ꎬＰｅｐＭｏＶ￣ＪＳ 与辣

椒斑驳病毒韩国分离物、中国分离物的核苷酸序列相

似度较高ꎬＰｅｐＭｏＶ￣ＪＳ 与辣椒斑驳病毒韩国分离物

ＰｅｐＭｏＶ １２８ 核苷酸序列相似度最高ꎬ为 ９８􀆰 ４１％ꎬ与
辣椒斑驳病毒中国湖南分离物 ＰｅｐＭｏＶ ＨＮ 核苷酸序

列相似度为 ９８􀆰 １０％ꎮ ＰｅｐＭｏＶ￣ＪＳ 与辣椒斑驳病毒德

国分离物、美国分离物的核苷酸序列相似度较低ꎬ
ＰｅｐＭｏＶ￣ＪＳ 与辣椒斑驳病毒美国分离物 ＰｅｐＭｏＶ
Ｆｌｏｒｉｄａ 核苷酸序列相似度最低ꎬ为 ９３􀆰 ７２％ꎮ 在氨基

酸水平上ꎬＰｅｐＭｏＶ￣ＪＳ 与辣椒斑驳病毒韩国分离物、
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中国湖南分离物氨基酸序列相似度较高ꎬＰｅｐＭｏＶ￣ＪＳ
与辣椒斑驳病毒韩国分离物 ＰｅｐＭｏＶ ２０５２０５ 氨基酸

序列相似度最高ꎬ为 ９６􀆰 ７７％ꎬＰｅｐＭｏＶ￣ＪＳ 与辣椒斑驳

病毒中国湖南分离物 ＰｅｐＭｏＶ ＨＮ 氨基酸序列相似度

为 ９６􀆰 ３２％ꎮ ＰｅｐＭｏＶ￣ＪＳ 与辣椒斑驳病毒美国分离物

氨基酸序列相似度较低ꎬＰｅｐＭｏＶ￣ＪＳ 与辣椒斑驳病毒

美国分离物 ＰｅｐＭｏＶ Ｃａｌｉｆｏｒｎｉａ 氨基酸序列相似度最

低ꎬ为 ９３􀆰 ６１％ꎮ

Ａ:受辣椒斑驳病毒侵染的本氏烟ꎻＢ:本氏烟中的辣椒斑驳病毒 ＲＴ￣ＰＣＲ 检测结果ꎮ ＰｅｐＭｏＶ:辣椒斑驳病毒ꎻＭ:ＤＮＡ 分子量标准ꎻ对照:未
接种病毒的健康烟草植株ꎻＰｅｐＭｏＶ 植株:受辣椒斑驳病毒侵染的烟草植株ꎮ

图 ２　 受辣椒斑驳病毒侵染的本氏烟分离物的分子鉴定

Ｆｉｇ.２　 Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ａｎ ｉｓｏｌａｔｅ ｆｒｏｍ Ｎｉｃｏｔｉａｎａ ｂｅｎｔｈａｍｉａｎａ ｉｎｆｅｃｔｅｄ ｗｉｔｈ ｐｅｐｐｅｒ ｍｏｔｔｌｅ ｖｉｒｕｓ

Ａ:辣椒斑驳病毒江苏分离物 ＰｅｐＭｏＶ￣ＪＳ 基因组结构ꎻＢ:ＲＴ￣ＰＣＲ 分段扩增的 ＰｅｐＭｏＶ￣ＪＳ 基因组ꎮ ＰｅｐＭｏＶ:辣椒斑驳病毒ꎻＭ:ＤＮＡ 分子量标

准ꎻ１:ＰｅｐＭｏＶ￣１ꎻ２:ＰｅｐＭｏＶ￣２ꎻ３:ＰｅｐＭｏＶ￣３ꎻ４:ＰｅｐＭｏＶ￣４ꎻ５:ＰｅｐＭｏＶ￣５ꎮ
图 ３　 辣椒斑驳病毒江苏分离物全基因组克隆

Ｆｉｇ.３　 Ｃｏｍｐｌｅｔｅ ｇｅｎｏｍｅ ｃｌｏｎｉｎｇ ｏｆ ｔｈｅ Ｊｉａｎｇｓｕ ｉｓｏｌａｔｅ ｏｆ ｐｅｐｐｅｒ ｍｏｔｔｌｅ ｖｉｒｕｓ

表 ２　 ＰｅｐＭｏＶ￣ＪＳ 和其他 ＰｅｐＭｏＶ 分离物的核苷酸和氨基酸序列相似度比较

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ａｎｄ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｉｅｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ＰｅｐＭｏＶ￣ＪＳ ａｎｄ ｏｔｈｅｒ ＰｅｐＭｏＶ ｉｓｏｌａｔｅｓ

ＰｅｐＭｏＶ 分离物编号　 　 　 ＧｅｎＢａｎｋ 登录号 寄主 国家 / 地区 核苷酸序列相似度(％) 氨基酸序列相似度(％)

ＰｅｐＭｏＶ １２８ ＥＵ５８６１２２.１ 辣椒 韩国 ９８.４１ ９６.７４

ＰｅｐＭｏＶ ２１７ ＥＵ５８６１２４.１ 番茄 韩国 ９８.３８ ９６.７４

ＰｅｐＭｏＶ ２０５２０５ ＥＵ５８６１３５.１ 辣椒 韩国 ９８.３８ ９６.７７

ＰｅｐＭｏＶ Ｖｂ１ ＤＱ６３１６３８.１ 辣椒 韩国 ９８.３９ ９６.５５

ＰｅｐＭｏＶ ２０５２５０ ＥＵ５８６１３６.１ 辣椒 韩国 ９８.３４ ９６.７４

ＰｅｐＭｏＶ ２０４０４０ ＥＵ５８６１２８.１ 辣椒 韩国 ９８.３３ ９６.７１

ＰｅｐＭｏＶ ２０５１３６ ＥＵ５８６１３０.１ 辣椒 韩国 ９８.３２ ９６.６１

ＰｅｐＭｏＶ ２０５１９７ ＥＵ５８６１３４.１ 辣椒 韩国 ９８.３１ ９６.６８

ＰｅｐＭｏＶ ７４３ ＥＵ５８６１２７.１ 辣椒 韩国 ９８.２８ ９６.５８

ＰｅｐＭｏＶ ２０５１３７ ＥＵ５８６１３１.１ 辣椒 韩国 ９８.２８ ９６.７１
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续表２　 Ｃｏｎｔｉｎｕｅｄ２

ＰｅｐＭｏＶ 分离物编号　 　 　 ＧｅｎＢａｎｋ 登录号 寄主 国家 / 地区 核苷酸序列相似度(％) 氨基酸序列相似度(％)

ＰｅｐＭｏＶ ５７ ＥＵ５８６１２１.１ 番茄 韩国 ９８.２６ ９６.４８

ＰｅｐＭｏＶ ２０５１３５ ＥＵ５８６１２９.１ 辣椒 韩国 ９８.２４ ９６.４８

ＰｅｐＭｏＶ ７３１ ＥＵ５８６１２６.１ 马铃薯 韩国 ９８.２０ ９６.１２

ＰｅｐＭｏＶ ２０５１８７ ＥＵ５８６１３３.１ 辣椒 韩国 ９８.１９ ９６.５５

ＰｅｐＭｏＶ １３４ ＥＵ５８６１２３.１ 番茄 韩国 ９８.１９ ９６.３５

ＰｅｐＭｏＶ ２０５１６５ ＥＵ５８６１３２.１ 辣椒 韩国 ９８.１７ ９６.５８

ＰｅｐＭｏＶ ２４８ ＥＵ５８６１２５.１ 辣椒 韩国 ９８.１６ ９６.４８

ＰｅｐＭｏＶ Ｘｃｈ ＫＸ６５０８５７.１ 烟草 中国安徽 ９８.２１ －

ＰｅｐＭｏＶ ＨＮ ＬＮ８３２３７５.１ 辣椒 中国湖南 ９８.１０ ９６.３２

ＰｅｐＭｏＶ ＰｅｐＭｏＶ￣Ｖｂ ＡＢ１２６０３３.１ 未知 韩国 ９７.９８ ９５.６７

ＰｅｐＭｏＶ Ｃａｌｉｆｏｒｎｉａ ＮＣ＿００１５１７.１ 辣椒 美国 ９４.３０ ９３.６１

ＰｅｐＭｏＶ ＤＳＭＺ ＰＶ￣０９８７ ＯＱ９９３３６４.１ 辣椒 德国 ９４.１０ ９４.２７

ＰｅｐＭｏＶ ＤＳＭＺ ＰＶ￣０２５６ ＭＷ５８２７９１.１ 未知 中国台湾 ９３.９８ ９４.０７

ＰｅｐＭｏＶ Ｆｌｏｒｉｄａ ＡＦ５０１５９１.１ 未知 美国 ９３.７２ ９３.８４
ＰｅｐＭｏＶ:辣椒斑驳病毒ꎮ

　 　 如图 ４ 所示ꎬＰｅｐＭｏＶ 所有分离物分为两大组

群ꎬⅠ组群包含中国安徽、中国湖南、中国江苏和韩

国分离物ꎬⅡ组群包含美国、德国和中国台湾分离

物ꎮ 值得注意的是ꎬ虽然 ＰｅｐＭｏＶ￣ＪＳ 属于Ⅰ组群ꎬ
但没有与中国另外两个分离物聚类在同一亚簇ꎬ遗
传进化关系较远ꎮ

图 ４　 辣椒斑驳病毒系统发育进化树

Ｆｉｇ.４　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｏｆ ｐｅｐｐｅｒ ｍｏｔｔｌｅ ｖｉｒｕｓ

２.３　 辣椒斑驳病毒江苏分离物基因重组分析

如表 ３ 所示ꎬ ＰｅｐＭｏＶ￣ＪＳ 基因组未检测到重组

事件ꎬ而在辣椒斑驳病毒美国分离物、德国分离物和

韩国分离物基因组中检测到 ５ 个重组事件ꎮ
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表 ３　 辣椒斑驳病毒基因重组分析

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｇｅｎｅ ｒｅｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｐｅｐｐｅｒ ｍｏｔｔｌｅ ｖｉｒｕｓ

重组病毒　 　 次要亲本 主要亲本　 　
检测方法

ＲＤＰ Ｇｅｎｅｃｏｖ Ｂｏｏｔｓｃａｎ Ｍａｘｉｍｕｍｖ２ Ｃｈｉｍｅｒａ Ｓｉｓｔｅｒｓｃａｎ ３Ｓｅｑ

Ｃａｌｉｆｏｒｎｉａ 未知 ＤＳＭＺ ＰＶ￣０９８７ － － － ＋ ＋ － ＋

１３４ 未知 ５７ ＋ ＋ － ＋ ＋ ＋ ＋

ＤＳＭＺ ＰＶ￣０９８７ Ｆｌｏｒｉｄａ ２０５１８７ － － － ＋ ＋ ＋ ＋

Ｖｂ 未知 Ｖｂ１ ＋ － ＋ ＋ ＋ － ＋

ＤＳＭＺ ＰＶ￣０９８７ 未知 ＤＳＭＺ ＰＶ￣０２５６ ＋ － ＋ ＋ ＋ ＋ ＋

ＲＤＰ、Ｇｅｎｅｃｏｖ、Ｂｏｏｔｓｃａｎ、Ｍａｘｉｍｕｍｖ２、Ｃｈｉｍｅｒａ、Ｓｉｓｔｅｒｓｃａｎ 和 ３Ｓｅｑ 均为 Ｒｅｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎ Ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ Ｐｒｏｇｒａｍ５.０ 软件中的重组事件检测方法ꎬ －表示未
检测出重组事件ꎬ＋表示检测到重组事件ꎮ

３　 讨 论

本研究从江苏省南京市的辣椒中鉴定出辣椒斑

驳病毒分离物 ＰｅｐＭｏＶ￣ＪＳꎬ克隆获得其全长基因组

(９ ４６１ ｂｐ)ꎬ编码一个多聚蛋白ꎮ 重组是驱动 ＲＮＡ
病毒进化的重要机制ꎬＰｅｐＭｏＶ￣ＪＳ 基因组中未检测

到重组事件ꎬ表明中国 ＰｅｐＭｏＶ 基因组结构相对稳

定ꎮ 本研究系统进化分析结果表明ꎬＰｅｐＭｏＶ 分离

物可划分为两个组群:Ⅰ组群包括辣椒斑驳病毒中

国安徽、湖南、江苏分离物和韩国分离物ꎬⅡ组群包

括辣椒斑驳病毒美国分离物、德国分离物和中国台

湾分离物ꎮⅠ组群的辣椒斑驳病毒韩国分离物遗传

相似性较高ꎬ聚于同一分支ꎬ提示其可能源自共同祖

先ꎻ而Ⅰ组群的辣椒斑驳病毒中国分离物却表现出

较高的序列多态性ꎬ辣椒斑驳病毒中国安徽、湖南、
江苏分离物位于不同分支ꎬ表明其独立进化ꎬ演化路

径存在差异ꎮ 前人研究结果[１９ꎬ２３] 表明ꎬ辣椒斑驳病

毒中国湖南分离物 ＰｅｐＭｏＶ￣ＨＮ 与韩国分离物遗传

关系较近ꎬ而与美国分离物遗传关系较远ꎬ与本研究

结果一致ꎮ
　 　 ＰｅｐＭｏＶ 传播途径多样ꎬ可通过蚜虫、种子及机

械方式传播[１５ꎬ２４￣２５]ꎮ 江苏省设施蔬菜大棚的广泛应

用导致蚜虫、烟粉虱等介体昆虫普遍发生ꎬ为 Ｐｅｐ￣
ＭｏＶ 田间的扩散创造了有利条件ꎮ 本研究的接种

试验进一步证实 ＰｅｐＭｏＶ 可通过机械传播ꎬ因此农

事操作也可能成为其扩散渠道ꎮ 基于上述特性ꎬ
ＰｅｐＭｏＶ 防治应采取综合策略:确保种子健康以控

制初侵染源ꎬ加强田间介体防治以切断传播链ꎬ并在

发病初期及时喷施抗病毒剂或植物免疫调节剂以减

轻损失ꎮ
综上所述ꎬＰｅｐＭｏＶ￣ＪＳ 全基因组序列的鉴定将

有助于深入解析中国 ＰｅｐＭｏＶ 的遗传结构与进化关

系ꎬ为该病毒病的绿色防治提供理论依据ꎮ
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