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摘要　本研究利用ＲＴＰＣＲ技术对我国部分地区鲜食辣椒和辣椒加工品中的辣椒轻斑驳病毒犘犲狆狆犲狉犿犻犾犱犿狅狋狋犾犲

狏犻狉狌狊（ＰＭＭｏＶ）进行了调查。其中，鲜食辣椒样品（２４９份）中ＰＭＭｏＶ检出率为７５．５％；１４７份辣椒加工品中有９７

份检测到ＰＭＭｏＶ，且所采集的每一类别的辣椒制品中都有阳性样品。调查结果表明：ＰＭＭｏＶ不仅广泛分布于我

国辣椒种植区，而且在多种辣椒加工品中的检出率也较高。该研究进一步明确了ＰＭＭｏＶ的来源及可能的传播途

径，为该病毒的防控提供了理论依据。
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　　辣椒轻斑驳病毒犘犲狆狆犲狉犿犻犾犱犿狅狋狋犾犲狏犻狉狌狊（ＰＭ

ＭｏＶ）属于烟草花叶病毒属犜狅犫犪犿狅狏犻狉狌狊，能够侵染茄

科植物，可引起辣椒果实褪绿斑驳、畸形，造成产量和

品质的下降。该病毒最早在美国发现，现在已在世界

范围内广泛存在［１］。ＰＭＭｏＶ可以种传和汁液摩擦

传毒，在干燥的植物病残体上病毒可以存活２５年，介

体不易传毒，带毒种子、感病植株和病土是重要的侵

染源［２］。值得注意的是，ＰＭＭｏＶ可能会危及人类的

健康，因为它在人体内的存在可能与发烧、腹痛及瘙痒

等临床病症有关［３］。因此，有必要查清ＰＭＭｏＶ的来

源及进入人体的途径。目前，已经从辣椒酱中检测到

了ＰＭＭｏＶ
［３４］，这暗示ＰＭＭｏＶ可能存在于各种辣椒

加工品中。为此，本试验对我国部分辣椒主产区的鲜

食辣椒及辣椒丝、辣椒粉、酱菜等加工品进行了ＰＭ

ＭｏＶ的检测，进一步明确了ＰＭＭｏＶ的来源及可能的

新的传播途径，为该病毒的有效防控提供理论依据。

１　材料和方法

１．１　材料

鲜食辣椒采自山东、湖南、四川、山西、河南以及
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贵州的辣椒种植区及集贸市场，部分样品表现变色、

斑驳、畸形、或出现褐色坏死条纹。辣椒加工品购自

大型超市，包括酱菜类、剁辣椒、精制辣椒、辣椒酱、

辣椒粉、辣椒丝、泡菜。

ＴＲＩｚｏｌ试剂购自天根生物技术（北京）有限公

司；ｄＮＴＰｓ、ＲＮＡｓｅ抑制剂、２×犜犪狇Ｍｉｘ购自宝生

物工程（大连）有限公司；ＭＭＬＶＲＴａｓｅ购自普洛

麦格（北京）生物技术有限公司。

引物由北京六合华大基因科技股份有限公司合

成；测序由金唯智生物科技有限公司完成。

１．２　方法

１．２．１　总ＲＮＡ提取

鲜食辣椒总ＲＮＡ提取采用ＴＲＩｚｏｌ法，详见产品

使用说明书；辣椒加工品总ＲＮＡ提取参考Ｃａｌｌａｈａｎ

等［５］和Ｍｏｒｇｅｎｓ等
［６］有关果实中ＲＮＡ的提取方法。

１．２．２　ＲＴＰＣＲ、克隆与测序

利用 ＰＭＭｏＶ 的特异性引物 ＰＭＭｏＶＣＰ１／

ＣＰ２
［７］对提取的总ＲＮＡ进行ＲＴＰＣＲ。反转录体系

如下：ＲＮＡ１μＬ、下游引物（１０μｍｏｌ／Ｌ）１μＬ，９５℃变

性７ｍｉｎ，立即置于冰上冷却５ｍｉｎ；随后加入ＭＭＬＶ

ＲＴａｓｅ０．５μＬ、５×ＭＭＬＶｂｕｆｆｅｒ２．５μＬ、ｄＮＴＰｓ

０．５μＬ、ＲＮａｓｅ抑制剂（４０Ｕ／μＬ）０．５μＬ，补充ｄｄＨ２Ｏ

至１２．５μＬ，３７℃孵育６０ｍｉｎ。ＰＣＲ反应体系为

２５μＬ：反转录产物２μＬ，上游引物（１０μｍｏｌ／Ｌ）和下

游引物（１０μｍｏｌ／Ｌ）各１μＬ，２×犜犪狇 Ｍｉｘ１２．５μＬ，

ｄｄＨ２Ｏ８．５μＬ。反应条件：９４℃变性５ｍｉｎ；９４℃变性

３０ｓ，５２℃退火３０ｓ，７２℃延伸３５ｓ，３０个循环；７２℃延

伸１０ｍｉｎ。用１．５％琼脂糖凝胶电泳对ＰＣＲ产物进

行检测，切胶回收条带，并进行克隆测序。

２　结果与分析

２．１　鲜食辣椒中犘犕犕狅犞的检测

本研究利用ＲＴＰＣＲ技术检测鲜食辣椒中的

ＰＭＭｏＶ，其中阳性样品可扩增出一条大小约５７６ｂｐ

的片段（图１）。鲜食辣椒样品中ＰＭＭｏＶ的ＲＴＰＣＲ

检测结果表明：２４９份辣椒样品中有１８８份呈ＰＭ

ＭｏＶ阳性，检出率为７５．５％。不同地区的ＰＭＭｏＶ

的检出率均高于６９．１％，但无明显差异（表１）。这

说明ＰＭＭｏＶ广泛分布于我国辣椒种植区且侵染

率较高。

图１　鲜食辣椒中部分阳性样品犚犜犘犆犚检测结果
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２．２　辣椒加工品中犘犕犕狅犞的检测

除鲜食辣椒外，本研究还利用ＲＴＰＣＲ技术对辣

椒加工品进行了检测，ＰＭＭｏＶ阳性样品可以扩增到

５７６ｂｐ大小的目的条带（图２），检测结果表明，辣椒加

工品中ＰＭＭｏＶ的检出率也较高。１４７份样品中有

９７份检测到ＰＭＭｏＶ，检出率为６６．０％。所采集的每

一类别的辣椒制品中均有阳性样品。其中，辣椒粉和

辣椒丝中ＰＭＭｏＶ的阳性率甚至高于８０％。即使经

过传统的发酵、腌制等加工过程后，含有辣椒的泡菜

和酱菜中ＰＭＭｏＶ的检出率仍大于４１．７％（表２）。

３　讨论

我国于１９９４年首次在新疆辣椒上发现ＰＭ

ＭｏＶ
［８］，后来山东青岛、河北保定、北京、广东、海南等

地区先后有该病毒发生的报道，其发生分布范围在不

断地发展蔓延［７１１］。本研究从湖南、贵州、山西、四川、

河南及山东６个省份的鲜食辣椒中检测到ＰＭＭｏＶ，

进一步明确了该病毒在我国的发生分布情况。除此

之外，我们从７份辣椒酱中检测到ＰＭＭｏＶ，这一结果

与Ｐｅｎｇ等
［３］和Ｃｏｌｓｏｎ等

［４］的发现相一致；另外，还从

·９５１·
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初级加工品辣椒丝、辣椒粉、手工精制辣椒以及辣椒

深加工制品酱菜和泡菜中检测到ＰＭＭｏＶ，且具有较

高的检出率。这表明ＰＭＭｏＶ通过食用辣椒制品进

入人体的几率很高。考虑到ＰＭＭｏＶ可能与一些临

床病症的发生有关［３］，需对此足够重视，以保障食品

安全及人类健康。

图２　 辣椒加工品中部分阳性样品犚犜犘犆犚检测结果

犉犻犵．２　犚犜犘犆犚狉犲狊狌犾狋狅犳犘犕犕狅犞犻狀狊狅犿犲狆狅狊犻狋犻狏犲

狆犲狆狆犲狉狆狉狅犮犲狊狊犲犱狆狉狅犱狌犮狋狊

表１　鲜食辣椒样品犘犕犕狅犞检测结果

犜犪犫犾犲１　犇犲狋犲犮狋犻狅狀狅犳犘犕犕狅犞犻狀狆犲狆狆犲狉犳狉狌犻狋狊

采集地点

Ｐｌａｃｅ

样品数量／个

Ｎｕｍｂｅｒｏｆ

ｓａｍｐｌｅｓ

阳性样品数／个

Ｎｕｍｂｅｒｏｆ

ｐｏｓｉｔｉｖｅｓａｍｐｌｅｓ

阳性率／％

Ｐｏｓｉｔｉｖｅ

ｒａｔｉｏ

贵州六盘水

Ｌｉｕｐａｎｓｈｕｉ，Ｇｕｉｚｈｏｕ
３０ ２５ ８３．３

湖南衡阳

Ｈｅｎｇｙａｎｇ，Ｈｕｎａｎ
４８ ３９ ８１．３

山西吕梁

Ｌüｌｉａｎｇ，Ｓｈａｎｘｉ
２４ １９ ７９．２

四川乐山

Ｌｅｓｈａｎ，Ｓｉｃｈｕａｎ
４８ ３７ ７７．１

河南商丘

Ｓｈａｎｇｑｉｕ，Ｈｅｎａｎ
３０ ２１ ７０．０

山东青州

Ｑｉｎｇｚｈｏｕ，Ｓｈａｎｄｏｎｇ
６８ ４７ ６９．１

总计

Ｔｏｔａｌ
２４９ １８８ ７５．５

一般认为，ＰＭＭｏＶ的主要侵染源为带毒种子、

感病植株和病土，但随着科学研究的不断深入，一些

新的侵染源和传播途径被人们所认识。近些年有研

究发现在人体排泄物中也能够检测到ＰＭＭｏＶ，且

具有侵染活性［１２］，由此可以推测出ＰＭＭｏＶ通过人

体进行传播的新途径。农家肥、灌溉水等可能是

ＰＭＭｏＶ的新侵染源，在农事操作的过程中，再次侵

染寄主植物。

表２　辣椒加工品中犘犕犕狅犞的检测结果

犜犪犫犾犲２　犇犲狋犲犮狋犻狅狀狅犳犘犕犕狅犞犻狀狆犲狆狆犲狉狆狉狅犮犲狊狊犲犱狆狉狅犱狌犮狋狊

样品类别

Ｓａｍｐｌｅｔｙｐｅｓ

样品数量／个

Ｎｕｍｂｅｒｏｆ

ｓａｍｐｌｅｓ

阳性样品数／个

Ｎｕｍｂｅｒｏｆ

ｐｏｓｉｔｉｖｅｓａｍｐｌｅｓ

阳性率／％

Ｐｏｓｉｔｉｖｅ

ｒａｔｉｏ

辣椒粉

Ｃｈｉｌｉｐｏｗｄｅｒ
３０ ２６ ８６．７

辣椒丝

Ｓｌｉｃｅｄｃｈｉｌｉ
３５ ２９ ８２．９

剁辣椒

Ｃｈｏｐｐｅｄｈｏｔｐｅｐｐｅｒ
２３ １３ ５６．５

酱菜

Ｐｉｃｋｌｅ
１５ ８ ５３．３

手工精制辣椒

Ｈａｎｄｍａｄｅｐｅｐｐｅｒ
１７ ９ ５２．９

辣椒酱

Ｐｅｐｐｅｒｓａｕｃｅ
１５ ７ ４６．７

泡菜

Ｐｉｃｋｌｅｄｃａｂｂａｇｅ
１２ ５ ４１．７

总计

Ｔｏｔａｌ
１４７ ９７ ６６．０
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２０１７

３　讨论

已有研究表明，寄主品种对于病菌毒性有较强

的选择作用［４７］。本研究利用４套鉴别寄主对来自

黑龙江３个感病品种的２５个菌株进行生理小种和

致病型测定，均发现不同品种来源其菌株致病性具

有较大差异，其中‘垦稻１０’上分离的菌株其致病性

明显弱于‘龙粳１７’、‘吉特６３９’上分离的菌株，‘龙

粳１７’上分离的菌株致病性相似系数与其他两个品

种上分离菌株有较大差异。因此，研究和监测稻瘟

病菌群体毒性的变化动态，必须考虑不同品种上抽

样数量的影响，最好是采用‘丽江新团黑谷’等普感

品种作为菌株来源。

虽然本研究所用菌株较少，但毒性测定结果表

明，‘四丰４３’、‘犘犻９’等５个品种或抗稻瘟基因对黑

龙江稻瘟病菌株抗性较好，值得进一步研究。在本

研究基础上，进一步利用不同致病性和强致病性的

稻瘟病菌菌株筛选具有广谱抗性的水稻抗稻瘟病资

源和育种材料，将有利于黑龙江抗稻瘟病品种的选

育和布局。
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