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摘要　甘薯是重要的粮食作物和食品加工及工业原料。我国是世界上最大的甘薯生产国。病毒病是甘薯上的重要

病害，目前世界上已报道的侵染甘薯的ＤＮＡ病毒主要归属于双生病毒科犌犲犿犻狀犻狏犻狉犻犱犪犲和花椰菜花叶病毒科

犆犪狌犾犻犿狅狏犻狉犻犱犪犲。近年来，双生病毒等ＤＮＡ病毒严重影响我国甘薯的产量、品质以及食品加工产业。本文简介了

甘薯在我国的重要地位和种植情况；具体介绍了侵染甘薯的菜豆金色花叶病毒属犅犲犵狅犿狅狏犻狉狌狊、玉米线条病毒属

犕犪狊狋狉犲狏犻狉狌狊及杆状ＤＮＡ病毒属犅犪犱狀犪狏犻狉狌狊的病毒特征、分子变异、分类现状和检测方法。结合甘薯生产的实际

情况，提出了目前甘薯ＤＮＡ病毒研究中存在的问题及思考。本文旨在为我国甘薯ＤＮＡ病毒病的综合防控提供理

论依据。

关键词　甘薯；　ＤＮＡ病毒；　菜豆金色花叶病毒属；　玉米线条病毒属；　杆状ＤＮＡ病毒属

中图分类号：　Ｓ４３５．３１　　文献标识码：　Ａ　　犇犗犐：　１０．３９６９／ｊ．ｉｓｓｎ．０５２９ １５４２．２０１７．０３．００６

犃犱狏犪狀犮犲狊犻狀狉犲狊犲犪狉犮犺狅犳犇犖犃狏犻狉狌狊犻狀犳犲犮狋犻狀犵狊狑犲犲狋狆狅狋犪狋狅

犔犻狌犙犻犾犻１，　犣犺犪狀犵犑犻犪狀狓犻狀
２，　犔犻犡狌犲犮犺犲狀犵

３，　犛犺犻犕犻狀犵狑犪狀犵
１，　犗狌犡犻狀犵狇犻

１

（１．犆狅犾犾犲犵犲狅犳犚犲狊狅狌狉犮犲犪狀犱犈狀狏犻狉狅狀犿犲狀狋犪犾犛犮犻犲狀犮犲，犎犲狀犪狀犐狀狊狋犻狋狌狋犲狅犳犛犮犻犲狀犮犲犪狀犱犜犲犮犺狀狅犾狅犵狔，

犡犻狀狓犻犪狀犵　４５３００３，犆犺犻狀犪；２．犆狅犾犾犲犵犲狅犳犉犻狊犺犲狉犻犲狊，犎犲狀犪狀犖狅狉犿犪犾犝狀犻狏犲狉狊犻狋狔，犡犻狀狓犻犪狀犵　４５３００７，犆犺犻狀犪；

３．犎犲狀犪狀犜狅狆犉狅狌狀犱犘犺犪狉犿犪犮犲狌狋犻犮犪犾犆狅．犔狋犱，犣犺狌犿犪犱犻犪狀　４６３０００，犆犺犻狀犪）

犃犫狊狋狉犪犮狋　犛狑犲犲狋狆狅狋犪狋狅犻狊犪狀犻犿狆狅狉狋犪狀狋犳狅狅犱犮狉狅狆狊犪狀犱犳狅狅犱狆狉狅犮犲狊狊犻狀犵犪狀犱犻狀犱狌狊狋狉犻犪犾狉犪狑犿犪狋犲狉犻犪犾狊．犆犺犻狀犪犻狊狋犺犲

犾犪狉犵犲狊狋狆狉狅犱狌犮犲狉狅犳狊狑犲犲狋狆狅狋犪狋狅犻狀狋犺犲狑狅狉犾犱．犞犻狉狌狊犱犻狊犲犪狊犲狊狑犲狉犲狋犺犲犻犿狆狅狉狋犪狀狋犱犻狊犲犪狊犲狊狅狀狊狑犲犲狋狆狅狋犪狋狅．犜犺犲狉犲

狆狅狉狋犲犱狏犻狉狌狊犲狊犻狀犳犲犮狋犻狀犵狊狑犲犲狋狆狅狋犪狋狅犿犪犻狀犾狔犫犲犾狅狀犵犲犱狋狅犌犲犿犻狀犻狏犻狉犻犱犪犲犪狀犱犆犪狌犾犻犿狅狏犻狉犻犱犪犲．犐狀狉犲犮犲狀狋狔犲犪狉狊，犫犲

犵狅犿狅狏犻狉狌狊犲狊犪狀犱狅狋犺犲狉犇犖犃狏犻狉狌狊犲狊犫犲犮犪犿犲狊犲狉犻狅狌狊狋犺狉犲犪狋狊狋狅狆犾犪狀狋犻狀犵犻狀犱狌狊狋狉狔狅犳狊狑犲犲狋狆狅狋犪狋狅犻狀犆犺犻狀犪犪狀犱犻狀犳犾狌

犲狀犮犲犱狋犺犲狔犻犲犾犱，狇狌犪犾犻狋狔狅犳狊狑犲犲狋狆狅狋犪狋狅犪狀犱狋犺犲犳狅狅犱狆狉狅犮犲狊狊犻狀犵犻狀犱狌狊狋狉狔．犐狀狅狉犱犲狉狋狅犽狀狅狑犿狅狉犲犪犫狅狌狋狋犺犲犇犖犃

狏犻狉狌狊犲狊犻狀犳犲犮狋犻狀犵狊狑犲犲狋狆狅狋犪狋狅，狋犺犲犻犿狆狅狉狋犪狀狋狊狋犪狋狌狊犪狀犱狆犾犪狀狋犻狀犵狊犻狋狌犪狋犻狅狀狅犳狊狑犲犲狋狆狅狋犪狋狅犻狀犆犺犻狀犪狑犲狉犲犫狉犻犲犳犾狔犻狀

狋狉狅犱狌犮犲犱，犪狀犱狋犺犲犮犺犪狉犪犮狋犲狉犻狊狋犻犮狊，犿狅犾犲犮狌犾犪狉狏犪狉犻犪狋犻狅狀，犮犾犪狊狊犻犳犻犮犪狋犻狅狀狊犻狋狌犪狋犻狅狀犪狀犱犱犲狋犲犮狋犻狅狀犿犲狋犺狅犱狊狅犳狋犺犲狊犲狏犻狉狌

狊犲狊犫犲犾狅狀犵犲犱狋狅犅犲犵狅犿狅狏犻狉狌狊，犕犪狊狋狉犲狏犻狉狌狊犪狀犱犅犪犱狀犪狏犻狉狌狊狑犲狉犲犮狅狀犮狉犲狋犲犾狔犱犲狊犮狉犻犫犲犱犻狀狋犺犻狊狉犲狏犻犲狑．犆狅犿犫犻狀犻狀犵

狑犻狋犺狋犺犲犪犮狋狌犪犾狊犻狋狌犪狋犻狅狀狅犳狊狑犲犲狋狆狅狋犪狋狅狆犾犪狀狋犻狀犵犻狀犆犺犻狀犪，狋犺犲犲狓犻狊狋犻狀犵狆狉狅犫犾犲犿狊犪狀犱狋犺犻狀犽犻狀犵犻狀狋犺犲狉犲狊犲犪狉犮犺狅犳

犇犖犃狏犻狉狌狊犲狊犻狀犳犲犮狋犻狀犵狊狑犲犲狋狆狅狋犪狋狅狑犲狉犲犫狉狅狌犵犺狋狌狆．犜犺犲狅犫犼犲犮狋狊狅犳狋犺犻狊狆犪狆犲狉狑犲狉犲狋狅狆狉狅狏犻犱犲狋犺犲狋犺犲狅狉犲狋犻犮犪犾犫犪

狊犻狊犳狅狉狋犺犲犮狅犿狆狉犲犺犲狀狊犻狏犲狆狉犲狏犲狀狋犻狅狀犪狀犱犮狅狀狋狉狅犾犳狅狉狊狑犲犲狋狆狅狋犪狋狅犱犻狊犲犪狊犲狊犻狀犳犲犮狋犲犱犫狔犇犖犃狏犻狉狌狊犲狊．
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　　甘薯犐狆狅犿狅犲犪犫犪狋犪狋犪狊是世界上重要的粮食作

物和食品加工及工业原料。据联合国粮农组织

（ＦＡＯ）统计，世界上栽培甘薯的国家一共有５０多

个，主要分布在亚洲、非洲的多个发展中国家，其次

为拉丁美洲，欧洲的种植面积极少［１］。我国是世界

上甘薯种植面积最大的国家［２］，近年来随着双生病

毒科菜豆金色花叶病毒属的病毒等多种ＤＮＡ病毒

在世界范围内多种作物上的扩展和肆虐，我国的甘

薯产业也面临着多种ＤＮＡ病毒的威胁，甘薯产量

和品质受到严重影响。鉴于最近几年来国内外报道

的侵染甘薯的ＤＮＡ病毒种类不断增多、国际病毒

分类委员会（ＩｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌＣｏｍｍｉｔｔｅｅｏｎＴａｘｏｎｏｍｙ
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ｏｆＶｉｒｕｓｅｓ，ＩＣＴＶ）及病毒分类权威专家关于ＤＮＡ

病毒分类标准的不断变化和改进，本文结合我国甘

薯产业的现状和病害发生情况，对侵染甘薯的ＤＮＡ

病毒的种类、特征、分子变异和检测方法等进行了综

述，旨在为我国甘薯ＤＮＡ病毒病的综合防控提供

参考和依据。

１　我国的甘薯种植现状

甘薯又称红薯、地瓜、山芋等，是旋花科Ｃｏｎｖｏｌ

ｖｕｌａｃｅａｅ甘薯属犐狆狅犿狅犲犪一年生或多年生蔓生草本

植物［３］，总产量居世界粮食产量的第７位
［４］。中国

一直是世界上最大的甘薯生产国［２］。２１世纪以来

中国甘薯种植总面积缓慢下降，２００１年为５．５０７×

１０６ｈｍ２，２０１０年为３．６８４×１０６ｈｍ２，年递减率约为

５％，导致中国甘薯种植面积占世界总面积的比例从

６０．０％一直下降到４５．０％
［５６］。２０１１年中国甘薯面

积为４．６×１０６ｈｍ２，占世界总种植面积的１／２以上。

尽管中国甘薯的种植面积缓慢下降，但单产量却逐

年不断提高，甘薯产量一直保持在２２．５ｔ／ｈｍ２，鲜薯

总产量约为１．０×１０８ｔ
［７］。

甘薯在我国的种植范围较广，从内蒙古自治区

到海南岛，自西藏自治区至浙江省都有种植，尤其在

我国黄河流域和长江流域各省份，甘薯的集中区域

化种植非常突出［８９］。据统计，目前甘薯种植面积超

过１．０×１０４ｈｍ２的省份约有１６个
［１０１１］。依据耕作

制度和气候条件的不同，我国甘薯主要分为三大主

产区［１２］：北方薯区（主要有河北、山东、安徽、河南和

江苏共５个省份）、长江流域产区（主要有四川、湖北

和重庆共３个省、直辖市）和南方薯区（主要有海南、

广东和福建共３个省份）。

病毒病是甘薯上的重要病害，在世界各甘薯产

区广泛存在［１３］。截至２０１２年，世界上已报道的能

够侵染甘薯的ＤＮＡ病毒一共有１６种
［１４］，分别归属

于双生病毒科犌犲犿犻狀犻狏犻狉犻犱犪犲和花椰菜花叶病毒科

犆犪狌犾犻犿狅狏犻狉犻犱犪犲
［１４］。其中双生病毒科病毒对甘薯的

生长危害较重，可造成２６％～６３％的产量损失
［１５］。

２　侵染甘薯的犇犖犃病毒种类

２．１　侵染甘薯的双生病毒科犌犲犿犻狀犻狏犻狉犻犱犪犲病毒

双生病毒科病毒是植物病毒中数目最多的一类

ＤＮＡ病毒，截至２０１７年３月１１日，经国际病毒分

类委员会（ＩＣＴＶ）确定的已达３６９个种
［１６１７］。ＩＣＴＶ

第十次病毒分类报告中，根据双生病毒的基因组结

构特征、寄主范围大小和传播介体的不同，将双生病

毒科犌犲犿犻狀犻狏犻狉犻犱犪犲划分为９个属
［１６］，分别为：菜豆

金色花叶病毒属犅犲犵狅犿狅狏犻狉狌狊、玉米线条病毒属

犕犪狊狋狉犲狏犻狉狌狊、甜菜曲顶病毒属犆狌狉狋狅狏犻狉狌狊、番茄伪曲

顶病毒属犜狅狆狅犮狌狏犻狉狌狊、伊朗甜菜曲顶病毒属犅犲

犮狌狉狋狅狏犻狉狌狊、芜菁曲顶病毒属犜狌狉狀犮狌狉狋狅狏犻狉狌狊、画眉草

条纹病毒属犈狉犪犵狉狅狏犻狉狌狊、孔雀大戟潜隐病毒属犆犪狆

狌犾犪狏犻狉狌狊和葡萄红斑病毒属犌狉犪犫犾狅狏犻狉狌狊，其中孔雀大

戟潜隐病毒属犆犪狆狌犾犪狏犻狉狌狊和葡萄红斑病毒属犌狉犪

犫犾狅狏犻狉狌狊是新建立的两个属
［１８］。已报道的侵染甘薯的

双生病毒科病毒仅限于菜豆金色花叶病毒属犅犲犵狅

犿狅狏犻狉狌狊和玉米线条病毒属犕犪狊狋狉犲狏犻狉狌狊的病毒。

２．１．１　菜豆金色花叶病毒属犅犲犵狅犿狅狏犻狉狌狊

犅犲犵狅犿狅狏犻狉狌狊是双生病毒科中成员最多的属，

截至２０１７年３月１１日已确立３２２个正式种
［１７］。目

前已报道的侵染甘薯的双生病毒大部分属于犅犲犵狅

犿狅狏犻狉狌狊。系统发育分析发现，侵染甘薯的犅犲犵狅犿狅

狏犻狉狌狊病毒分离物聚成一簇，与旧世界病毒和新世界

病毒处于不同分支，且与侵染其他植物的双生病毒

明显分离开来，因此又被称为“ｓｗｅｅｐｏｖｉｒｕｓｅｓ”
［１９］。

目前世界上已发现的ｓｗｅｅｐｏｖｉｒｕｓｅｓ总共有１１个

种［１７］，分别为：甘薯曲叶病毒犛狑犲犲狋狆狅狋犪狋狅犾犲犪犳犮狌狉犾

狏犻狉狌狊（ＳＰＬＣＶ）、甘薯中国曲叶病毒犛狑犲犲狋狆狅狋犪狋狅

犾犲犪犳犮狌狉犾犆犺犻狀犪狏犻狉狌狊（ＳＰＬＣＣＮＶ）、甘薯乔治亚曲

叶病毒犛狑犲犲狋狆狅狋犪狋狅犾犲犪犳犮狌狉犾犌犲狅狉犵犻犪狏犻狉狌狊（ＳＰＬ

ＣＧＶ）、甘薯加纳利曲叶病毒犛狑犲犲狋狆狅狋犪狋狅犾犲犪犳犮狌狉犾

犆犪狀犪狉狔狏犻狉狌狊（ＳＰＬＣＣＶ）、甘薯圣保罗曲叶病毒犛狑犲犲狋

狆狅狋犪狋狅犾犲犪犳犮狌狉犾犛犪狅犘犪狌犾狅狏犻狉狌狊（ＳＰＬＣＳＰＶ）、甘薯南

卡罗莱纳曲叶病毒犛狑犲犲狋狆狅狋犪狋狅犾犲犪犳犮狌狉犾犛狅狌狋犺

犆犪狉狅犾犻狀犪狏犻狉狌狊（ＳＰＬＣＳＣＶ）、甘薯乌干达曲叶病毒

犛狑犲犲狋狆狅狋犪狋狅犾犲犪犳犮狌狉犾犝犵犪狀犱犪狏犻狉狌狊（ＳＰＬＣＵＶ）、

甘薯斑驳病毒 犛狑犲犲狋狆狅狋犪狋狅犿狅狊犪犻犮狏犻狉狌狊（ＳＰ

ＭｏＶ）、甘薯河南曲叶病毒犛狑犲犲狋狆狅狋犪狋狅犾犲犪犳犮狌狉犾

犎犲狀犪狀狏犻狉狌狊（ＳＰＬＣＨｎＶ）、甘薯四川曲叶病毒１

犛狑犲犲狋狆狅狋犪狋狅犾犲犪犳犮狌狉犾犛犻犮犺狌犪狀狏犻狉狌狊１（ＳＰＬＣＳｉＶ

１）和甘薯四川曲叶病毒２犛狑犲犲狋狆狅狋犪狋狅犾犲犪犳犮狌狉犾

犛犻犮犺狌犪狀狏犻狉狌狊２（ＳＰＬＣＳｉＶ２）。

２．１．２　玉米线条病毒属犕犪狊狋狉犲狏犻狉狌狊

双生病毒科中的玉米线条病毒属犕犪狊狋狉犲狏犻狉狌狊病毒

也能够侵染甘薯。目前已报道的仅有甘薯无症病毒１

Ｓｗｅｅｔｐｏｔａｔｏｓｙｍｐｔｏｍｌｅｓｓｖｉｒｕｓ１（ＳＰＳＭＶ１）
［１４，２０］。
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２．２　侵染甘薯的花椰菜花叶病毒科犆犪狌犾犻犿狅狏犻狉犻犱犪犲病毒

截至２０１６年，已报道的能够侵染甘薯的花椰菜

花叶病毒科犆犪狌犾犻犿狅狏犻狉犻犱犪犲的病毒有３个种
［１４］，分

别为：杆状ＤＮＡ病毒属犅犪犱狀犪狏犻狉狌狊的犛狑犲犲狋狆狅狋犪

狋狅狆犪犽犪犽狌狔狏犻狉狌狊 （ＳＰＰＶ），也称为 Ｓｗｅｅｔｐｏｔａｔｏ

ｂａｄｎａｖｉｒｕｓＡａｎｄＢ（ＳＰＢＶＡ和ＳＰＢＶＢ）；木薯脉花

叶病毒属犆犪狏犲犿狅狏犻狉狌狊的犛狑犲犲狋狆狅狋犪狋狅犮狅犾犾狌狊犻狏犲狏犻狉狌狊，

也称为Ｓｗｅｅｔｐｏｔａｔｏｃａｕｌｉｍｏｌｉｋｅｖｉｒｕｓ；以及犛狅犾犲狀

犱狅狏犻狉狌狊属的犛狑犲犲狋狆狅狋犪狋狅狏犲犻狀犮犾犲犪狉犻狀犵狏犻狉狌狊。

３　甘薯犇犖犃病毒的基因组特征

３．１　犛狑犲犲狆狅狏犻狉狌狊犲狊的基因组特征及其变异

Ｓｗｅｅｐｏｖｉｒｕｓｅｓ绝大多数都属于典型的旧世界

病毒，即只发现了ＤＮＡＡ组分，大小约为２．８ｋｂ，

其病毒正义链包含２个ＯＲＦｓ（编码ＡＶ１和ＡＶ２基

因）；病毒互补链包含４个ＯＲＦｓ（编码ＡＣ１～ＡＣ４

基因），大多数学者的研究均未发现ＤＮＡＢ组分以

及伴随的卫星ＤＮＡ分子的存在
［２１］。但值得关注的

是，２０１３年ＳｗａｐｎａＧｅｅｔａｎｊａｌｉ等
［２２］在犐．狆狌狉狆狌狉犲犪

上发现了ＳＰＬＣＶ的两个不同的β卫星（ｂｅｔａｓａｔｅｌ

ｌｉｔｅｓ）：Ｃｒｏｔｏｎ ｙｅｌｌｏｗ ｖｅｉｎ ｍｏｓａｉｃ ｂｅｔａｓａｔｅｌｌｉｔｅ

（ＣｒｏＹＶＭβ）和Ｐａｐａｙａｌｅａｆｃｕｒｌｂｅｔａｓａｔｅｌｌｉｔｅ（ＰａＬ

Ｃｕβ），这是目前唯一的发现ｓｗｅｅｐｏｖｉｒｕｓｅｓ的基因

组伴随有β卫星的报道。２０１６年，Ｈａｓｓａｎ等
［２３］发

现了伴随ｓｗｅｅｐｏｖｉｒｕｓｅｓ的δ卫星（ｄｅｌｔａｓａｔｅｌｌｉｔｅｓ）；

Ｇｌｏｒｉａ等
［２４］报道了非编码ＤＮＡｓａｔｅｌｌｉｔｅｓ的存在。

目前ｓｗｅｅｐｏｖｉｒｕｓｅｓ的变异研究相对较多，且

主要集中于重组变异。Ｚｈａｎｇ等
［１５］报道了在美国

发现的１个自然重组病毒：Ｓｗｅｅｔｐｏｔａｔｏｇｏｌｄｅｎ

ｖｅｉｎａｓｓｏｃｉａｔｅｄｖｉｒｕｓ，重组分析发现，该病毒极有可

能是由ＳＰＬＣＶ和ＳＰＬＣＧｏＶ两个种自然重组而

来，重组位点位于复制起点与ＡＣ２和ＡＣ４基因之

间。Ｐａｐｒｏｔｋ等
［２５］认为侵染巴西甘薯的ｓｗｅｅｐｏｖｉｒ

ｕｓｅｓ的重组位点主要位于发卡结构的结合处。Ａｌ

ｂｕｑｕｅｒｑｕｅ等
［２６］发现巴西ｓｗｅｅｐｏｖｉｒｕｓｅｓ的重组事

件主要发生在ＩＲ区及ＡＣ１的中间部位。重组位

点的多样性表明该类病毒的变异可能发生在不同

的位点。

３．２　甘薯无症病毒１（犛犘犛犕犞１）的基因组特征

侵染甘薯的甘薯无症病毒１（ＳＰＳＭＶ１）的结构

非常独特，与其他ｍａｓｔｒｅｖｉｒｕｓｅｓ病毒相比，它有一

个比同属病毒小得多的复制酶基因 （ｒｅｐｌｉｃａｓｅ

ｇｅｎｅ）
［１４］。Ｍａｓｔｒｅｖｉｒｕｓｅｓ的Ｃ１和Ｃ２蛋白质通过

选择性剪接（图１，在Ｃ２白色方框所示的内含子的

位置），使其具有相同的Ｎ末端和不同的Ｃ末端。

ＳＰＳＭＶ１基因组比其他ｍａｓｔｒｅｖｉｒｕｓｅｓ基因组小得

多，且缺乏选择性剪接的Ｃ２蛋白。此外，预测在

ＳＰＳＭＶ１基因组的大型非编码区可能存在两个茎

环结构（图１）。

图１　犛犘犛犕犞１与其他玉米线条病毒属病毒

基因组结构比较（引自犆犾犪狉犽
［１４］）

犉犻犵．１　犆狅犿狆犪狉犻狊狅狀狅犳狋犺犲狅狉犵犪狀犻狕犪狋犻狅狀狅犳犛犘犛犕犞１

犵犲狀狅犿犲狑犻狋犺犵犲狀狅犿犲狋狔狆犻犮犪犾狅犳狅狋犺犲狉狆犾犪狀狋犿犪狊狋狉犲狏犻狉狌狊犲狊

（犮犻狋犲犱犳狉狅犿犆犾犪狉犽
［１４］）

３．３　甘薯杆状犇犖犃病毒狊狑犲犲狋狆狅狋犪狋狅犫犪犱狀犪狏犻狉狌狊

的基因组特征

　　２００９年，侵染甘薯的杆状ＤＮＡ病毒（ＳＰＢＶ）首

次被发现。Ｂａｄｎａｖｉｒｕｓｅｓ病毒是一类环状双链ＤＮＡ

（ｄｏｕｂｌｅｓｔｒａｎｄｅｄＤＮＡ，ｄｓＤＮＡ）类逆转录病毒（ｐａｒ

ａｒｅｔｒｏｖｉｒｕｓ）
［２７］。病毒粒体杆状，大小为（２５～３０）ｎｍ

×（６０～９００）ｎｍ
［２８］。病毒基因组大小约为７．１～

８．０ｋｂ，核酸变异很大
［２９３４］。典型的犅犪犱狀犪狏犻狉狌狊病

毒包含有３个ＯＲＦｓ
［３５］（图２）。侵染甘薯的杆状

ＤＮＡ病毒（ＳＰＢＶ）包含ＳＰＢＶＡ 和ＳＰＢＶＢ
［３６］。

ＳＰＢＶＡ和ＳＰＢＶＢ均含５个ＯＲＦｓ，前２个ＯＲＦｓ

和最后１个ＯＲＦ均编码３个小的假定蛋白（ｈｙｐｏ

ｔｈｅｔｉｃａｌｐｒｏｔｅｉｎ）；ＯＲＦ３ａ编码运动蛋白和外壳蛋白

（ＳＰＢＶＡ：１４３７～５００６ｂｐ；ＳＰＢＶＢ：１４８６～

４９９８ｂｐ）；ＯＲＦ３ｂ编码天冬氨酸蛋白酶域（ａｓｐａｒｔｉｃ

ｐｒｏｔｅａｓｅｄｏｍａｉｎ；ＳＰＢＶＡ的ＯＲＦ３ｂ编码）或天冬

氨酸蛋白酶（ａｓｐａｒｔｉｃｐｒｏｔｅａｓｅ，ＡＰ；ＳＰＢＶＢ的

ＯＲＦ３ｂ编码）、逆转录酶（ｒｅｖｅｒｓｅｔｒａｎｓｃｒｉｐｔａｓｅ，ＲＴ）

和ＲＮＡ酶Ｈ（ｒｉｂｏｎｕｃｌｅａｓｅＨ，ＲｎａｓｅＨ）
［３６］。
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图２　杆状犇犖犃病毒基因组结构（引自犓狉犲狌狕犲
［３６］）

犉犻犵．２　犞犻狉犪犾犵犲狀狅犿犲狊狋狉狌犮狋狌狉犲狅犳犫犪犱狀犪狏犻狉狌狊

（犮犻狋犲犱犳狉狅犿犓狉犲狌狕犲
［３６］）

４　侵染性克隆的构建

构建侵染性克隆是研究病毒致病性的重要途径，

目前侵染甘薯的ＤＮＡ病毒中，仅有ｓｗｅｅｐｏｖｉｒｕｓｅｓ侵

染性克隆的报道，其构建原则与双生病毒的侵染性克

隆构建原则一致，即需构建一个具有１．３～２．０个拷

贝的正向重复的双生病毒基因组重组质粒，且该正

向重复序列中必须包括２个完整的ＣＲ区
［３７３８］。目

前国内外仅报道了两个侵染性克隆。Ｔｒｅｎａｄｏ等
［３７］

２０１１年成功构建了ＳｗｅｅｔｐｏｔａｔｏｌｅａｆｃｕｒｌＬａｎｚａｒ

ｏｔｅｖｉｒｕｓ（ＳＰＬＣＬａＶ）的侵染性克隆，并研究了该侵

染性克隆对不同种类植物及植物品种的致病性和症

状表现。２０１２年，Ｂｉ等
［３８］构建了甘薯曲叶病毒江

苏分离物（ＳＰＬＣＶＪＳ）的侵染性克隆，农杆菌介导的

病毒接种试验发现，单独的ＳＰＬＣＶＪＳ侵染性克隆

只能使本氏烟出现轻微症状和病毒ＤＮＡ的微量积

累，而将该侵染性克隆与一个异源卫星ＤＮＡ分子

ＴＹＬＣＣＮＶＹ１０的ＤＮＡβ共同接种本氏烟后，本

氏烟发病症状更加明显，病毒ＤＮＡ的积累量也大

大增加。侵染性克隆为这类病毒的致病性和基因功

能的深入研究奠定了基础。

５　甘薯犇犖犃病毒的分布

５．１　犛狑犲犲狆狅狏犻狉狌狊犲狊的分布

１９８５年，甘薯曲叶病在中国台湾被发现
［３９］。１９９４

年，研究者从美国一种观赏甘薯上首次获得了甘薯曲

叶病毒犛狑犲犲狋狆狅狋犪狋狅犾犲犪犳犮狌狉犾狏犻狉狌狊（ＳＰＬＣＶ）
［４０］。目

前，以色列［４１］、美国［４０］、日本［４２］、西班牙［４３］、意大

利［４４］、秘鲁［４５］、肯尼亚［４６］、韩国［４７］、中国［４８］和印度［４９］

等国家和地区均有ｓｗｅｅｐｏｖｉｒｕｓｅｓ研究的报道。

Ｓｗｅｅｐｏｖｉｒｕｓｅｓ的多样性和基因组变异已初步被人们

认知。在中国，ｓｗｅｅｐｏｖｉｒｕｓｅｓ分离物仅在台湾
［３９］、辽

宁［２１，４８］、江苏和浙江［３８］、河北［５０］、广东［５１］、四川［５２］和

河南［５３］等省份或地区有正式的报道，包括５个种：甘

薯中国曲叶病毒（ＳＰＬＣＣＮＶ）、甘薯曲叶病毒（ＳＰＬ

ＣＶ）、甘薯乔治亚曲叶病毒（ＳＰＬＣＧＶ）、甘薯河南曲叶

病毒（ＳＰＬＣＨｎＶ）和甘薯四川曲叶病毒１（ＳＰＬＣＳｉＶ１）。

５．２　甘薯无症病毒１（犛犘犛犕犞１）的分布

甘薯无症病毒１（ＳＰＳＭＶ１）已经从采自秘

鲁［３６］、坦桑尼亚［５２］、几个中美洲和亚洲国家（ＣＩＰ，

ｕｎｐｕｂｌｉｓｈｅｄ）的甘薯样品上检测到，但是其检出率

远远低于花椰菜花叶病毒科其他杆状ＤＮＡ病毒。

坦桑尼亚和秘鲁的ＳＰＳＭＶ１分离物的ＣＰＭＰ区

域相似性为１００％
［１４］，说明该病毒的ＣＰＭＰ区域具

有较高的保守性。国内关于甘薯无症病毒１的研究

和报道非常少。２０１５年，Ｗａｎｇ等
［５３］从采自中国１４

个省份的１２８份甘薯样品中，利用检测ＳＰＳＭＶ１的

通用引物［５２］检测到２个来自不同省份的阳性样品，

所获得的甘薯无症病毒１（ＳＰＳＭＶ１）核酸序列与秘

鲁和坦桑尼亚报道的分离物匹配核酸序列区域的相

似性达到了９９％～１００％。这是ＳＰＳＭＶ１在中国

甘薯上的首次报道。

６　甘薯犇犖犃病毒的检测方法

６．１　血清学检测

目前尚未有在生产中广泛应用的检测甘薯

ＤＮＡ病毒的特异性抗体的报道。乔贞贞等
［５４］２０１２

年在大肠杆菌中成功高效表达了甘薯曲叶病毒江苏

分离物（ＳＰＬＣＶＪＳ）的ＣＰ基因；李学成等
［５５］２０１６

年在大肠杆菌中高效表达了ＳＰＢＶＢＣＰ基因的部

分片段，这些工作为该病毒的抗体制备和血清学检
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测方法的建立奠定了基础。

６．２　犘犆犚检测

目前用于检测甘薯ＤＮＡ病毒各组分的ＰＣＲ引

物较多。Ｂｒｉｄｄｏｎ等
［５６］设计了ＢＭＶ／ＢＭＣ引物，

可扩增到ｓｗｅｅｐｏｖｉｒｕｓｅｓ的ＤＮＡＡ组分的基因组

近全长序列。对于卫星分子ＤＮＡβ的检测，Ｂｒｉｄ

ｄｏｎ等
［５７］根据ＳＣＲ序列设计的通用引物Ｂｅｔａ０１／

Ｂｅｔａ０２被研究者们普遍采用。检测甘薯无症病毒１

的通用引物ＳＰＳＭＶ１Ｆ／ＳＰＳＭＶ１Ｒ（目标片段７２６ｂｐ）

和ＭａｓｔｖｋＦ／ＭａｓｔｖｓＲ（目标片段４２６ｂｐ）主要用于

扩增甘薯无症病毒１的运动蛋白和衣壳蛋白部分序

列［５２５３］。在甘薯杆状病毒（ＳＰＢＶ）的ＰＣＲ检测方法

中，检测ＳＰＢＶＡ的通用引物ＢａｄｎａＢＫＦ／ＢａｄｎａＢｓＲ
［５２］

和检测ＳＰＢＶＢ的通用引物ｒｔｂａｄＢＦ／ｒｔｂａｄＢＲ
［５８］已

成功应用。

６．３　狊犻犚犖犃深度测序

ｓｉＲＮＡ深度测序技术作为一种新的ＤＮＡ测序

技术，能够一次性处理大量样品，大大提高了测序效

率。２００９年Ｋｒｅｕｚｅ
［３６］在用ｓｉＲＮＡ深度测序时除了

获得了ＳＰＦＭＶ和ＳＰＣＳＶ病毒序列之外，还获得了

２个新的杆状ＤＮＡ病毒（ｓｗｅｅｔｐｏｔａｔｏｂａｄｎａｖｉｒｕｓ

Ａ和ｓｗｅｅｔｐｏｔａｔｏｂａｄｎａｖｉｒｕｓＢ）和１个玉米线条病

毒（ｓｗｅｅｐｔｏｔａｔｏｓｙｍｐｔｏｍｌｅｓｓｍａｓｔｒｅｖｉｒｕｓ１），并且

发现这２个杆状ＤＮＡ病毒和１个玉米线条病毒与

之前报道的ｂａｄｎａｖｉｒｕｓｅｓ和ｍａｓｔｒｅｖｉｒｕｓｅｓ分离物

的核酸相似性很高［３６］。在坦桑尼亚，一种新的ＰＣＲ

与ｓｉＲＮＡ深度测序相结合的检测技术被用来检测

ＳＰＳＭＶ１和ＳＰＰＶ
［５２］。ｓｉＲＮＡ深度测序的成本也

越来越便宜，当前制约ｓｉＲＮＡ深度测序技术的瓶颈

主要是样品处理耗时及后期生物信息数据分析方面

存在的问题。

７　我国甘薯犇犖犃病毒研究存在的问题和展望

（１）一直以来，我国对甘薯病毒病的研究主要集

中于甘薯羽状斑驳病毒犛狑犲犲狋狆狅狋犪狋狅犳犲犪狋犺犲狉狔犿狅狋

狋犾犲狏犻狉狌狊（ＳＰＦＭＶ）等ＲＮＡ病毒，对ＤＮＡ病毒则

缺乏全面系统的鉴定和研究。分子变异是致病性变

异的基础，而中国甘薯ＤＮＡ病毒的种类、分布、分

子变异等情况一直都还不清楚，这直接导致了甘薯

ＤＮＡ病毒病的预警和防治工作缺乏科学依据。（２）

侵染性克隆是研究病毒特性的重要途径，但目前国

际上只有Ｔｒｅｎａｄｏ等
［３７］构建了ＳＰＬＣＬａＶ的侵染性

克隆，国内仅Ｂｉ等
［３８］构建了ＳＰＬＣＶ的侵染性克

隆，其他种类的甘薯ＤＮＡ病毒的侵染性克隆构建

及生物学特性研究均尚未见报道。这部分工作亟待

深入开展。（３）在检测方法上，目前许多引物在检测

甘薯ＤＮＡ病毒的工作中起到了重要作用，但特异

性检测甘薯ＤＮＡ病毒的血清学方法研究极少，这

可能与近些年来国内外对甘薯病毒病的研究尚不够

重视有关；多重ＰＣＲ技术非常适合用来检测复合侵

染现象较多的甘薯ＤＮＡ病毒，但是目前已报道的

多重ＰＣＲ引物及方法很少；深度测序技术在甘薯

ＤＮＡ病毒检测中的应用的报道相对来说还比较少。

制备高效的特异性抗体、多重ＰＣＲ和深度测序技术

均能够大大提高病毒的检测效率，在大量样品的检

测工作中发挥重要作用，是值得重视的研究方向。

（４）甘薯种苗的调运与管理对病毒病的防控具有一

定意义。在非洲，甘薯种苗在大陆的调运是在ＣＩＰ

ＳｗｅｅｔｐｏｔａｔｏＡｃｔｉｏｎｆｏｒＳｅｃｕｒｉｔｙａｎｄＨｅａｌｔｈｉｎＡｆ

ｒｉｃａ（ＳＡＳＨＡ）项目的指导下进行的，为了保证这项

工作的顺利开展，肯尼亚、莫桑比克和加纳检疫中

心的检测容量和相关设施都在不断改善。同时，这

些检疫中心也建立了甘薯知识门户网站（ｈｔｔｐ：∥

ｓｗｅｅｔｐｏｔａｔｏｋｎｏｗｌｅｄｇｅ．ｏｒｇ／）
［１４］，这些好的做法都

值得我们学习和借鉴。（５）在防治策略方面，目前

对甘薯病毒病最为有效的防治方法就是利用茎尖

分生组织培养技术培育脱毒甘薯；江苏、山东、河

南等省均对多个主栽品种进行了脱毒研究并大面

积示范推广，取得了显著效果［１３］。在培育脱毒甘

薯的基础上，大力摸索快速高效的检测方法、加强

病毒病田间检测；实行甘薯种薯和薯苗严格管理审

批、有序调运；做好田间防虫治虫工作、减少病毒

传播的介体，这些都将为甘薯病毒病的有效防控起

到积极作用。
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