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摘要　通过胶体金免疫层析试纸条和ＲＴＰＣＲ等手段对采自安徽和县的西瓜病株进行检测，确定其病原为黄瓜绿

斑驳花叶病毒（犆狌犮狌犿犫犲狉犵狉犲犲狀犿狅狋狋犾犲犿狅狊犪犻犮狏犻狉狌狊，ＣＧＭＭＶ）。为明确ＣＧＭＭＶ安徽分离物ＣＧＭＭＶＡｎｈｕｉ的

分类地位，进一步克隆了该病毒的全基因组序列，分析了其基因组结构特征。结果表明，ＣＧＭＭＶＡｎｈｕｉ基因组全

长为６４２３ｂｐ（ＧｅｎＢａｎｋ登录号ＫＴ２３６０９５），与已报道的ＣＧＭＭＶ的编码区的基因结构一致，仅５′和３′端非编码

区核苷酸数目略有差异。将ＣＧＭＭＶＡｎｈｕｉ与已报道的分离物的全基因组序列和外壳蛋白基因序列进行系统发

育分析，显示ＣＧＭＭＶ不同分离物可分为亚洲和欧洲两个组，安徽分离物ＣＧＭＭＶＡｎｈｕｉ与亚洲分离物亲缘关系

较近，可能具有共同的侵染源。
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　　黄瓜绿斑驳花叶病毒（犆狌犮狌犿犫犲狉犵狉犲犲狀犿狅狋狋犾犲

犿狅狊犪犻犮狏犻狉狌狊，ＣＧＭＭＶ），为烟草花叶病毒属（犜狅

犫犪犿狅狏犻狉狌狊）成员，主要侵染葫芦科作物，致使植株生

长缓慢、矮化，叶片出现色斑、水疱及变形；结果延

迟，甚至不育。西瓜感染该病毒后，种子周围的果肉

呈紫红色或暗红色的水渍状，西瓜成熟后，变为暗褐

色且出现空洞，失去经济价值，给农民带来巨大的经

济损失。常温下，该病毒的侵染力可保持数月，极易

通过汁液传播。种子带毒是其远距离传播的主要方

式［１２］。该病毒自Ａｉｎｓｗｏｒｔｈ首次在黄瓜上发现并



２０１６

报道以来［３］，在世界上许多国家被相继发现。在我

国，该病毒于１９８６年在台湾首次被报道
［４］，随后，

２００４年从日本进口的南瓜种子中被截获，之后２００５

年在广西某农业展示中心的观赏南瓜叶片上分离得

到［５］。根据我国农业部公布的《全国农业植物检疫

性有害生物分布行政区名录（２０１４）》，辽宁、上海、江

苏、浙江、安徽、山东、湖北、湖南、广东、广西、海南等

１１个省区市７４个县市区均有ＣＧＭＭＶ分布。

ＣＧＭＭＶ是一种正单链ＲＮＡ病毒，直杆状，大小

为３００ｎｍ×１８ｎｍ。该病毒基因组大小约６４２３ｂｐ，

编码至少４个蛋白，２个复制酶蛋白 （１８６ｋＤ和１２９

ｋＤ）、运动蛋白 （３０ｋＤ）和外壳蛋白 （１７．５ｋＤ）
［６］。

目前，日本［７］、西班牙［８］、印度［９］、以色列［１］、韩国［１０］

和加拿大［１１］等国家已报道了该病毒多个分离物的

基因组信息。在我国，辽宁分离物［１２］、北京分离物、

山东分离物［１３１４］、河北分离物［１５］和海南分离物［１６］等

的全基因组或近全基因组序列都已测定并报道。

２０１５年笔者在安徽和县发现个别西瓜种植大

棚出现疫情，病株叶片出现浅绿色的斑纹，上端叶片

皱缩，植株矮小、生长缓慢。运用胶体金免疫层析试

纸条检测，发现阳性样本后，将病样采回，运用分子

生物学的方法，进一步检测和鉴定，确定为ＣＧＭ

ＭＶ侵染。本文克隆了该病毒分离物的全基因组序

列并分析了其基因组结构特征，与已报道分离物进

行系统进化相关性分析，以期揭示ＣＧＭＭＶ安徽分

离物（ＣＧＭＭＶＡｎｈｕｉ）的基因组信息及系统进化情

况，为研究该病毒的传播途径提供依据。

１　材料与方法

１．１　材料

病毒病样：２０１５年５月１０日采集于安徽和县

历阳镇西瓜大棚中，干燥保存于－７０℃冰箱中备用。

主要试剂：ＭｉｎｉＢＥＳＴＰｌａｎｔＲＮＡＥｘｔｒａｃｔｉｏｎ

Ｋｉｔ和ＰｒｉｍｅＳｃｒｉｐｔ
ＴＭ ＯｎｅＳｔｅｐＲＴＰＣＲＫｉｔ购自

ＴａＫａＲａ公司，克隆载体ｐＵＣｍＴ和琼脂糖凝胶

ＤＮＡ回收试剂盒等购自上海生工生物工程有限公

司，黄瓜绿斑驳花叶病毒胶体金免疫层析试纸条购

自美国Ａｇｄｉａ公司。

引物：ＣＧＭＭＶ鉴定所用引物ＣＧＭＭＶＦ和

ＣＧＭＭＶＲ由浙江大学生物技术研究所谢艳老师提

供，扩增片段大小约８５０ｂｐ；４对用于ＣＧＭＭＶＡｎｈｕｉ

全基因组序列扩增的引物参考钟敏等［１５］的报道。引

物序列见表１，所有引物均由生工生物工程（上海）股

份有限公司合成。

病毒ＲＮＡ：称取１００ｍｇ西瓜病株叶片，在液氮

中磨碎，使用ＭｉｎｉＢＥＳＴＰｌａｎｔＲＮＡＥｘｔｒａｃｔｉｏｎＫｉｔ

提取叶片总ＲＮＡ，溶解于经ＤＥＰＣ处理的灭菌超纯

水中，－８０℃保存备用。

表１　犆犌犕犕犞犃狀犺狌犻基因组序列扩增引物

犜犪犫犾犲１　犘狉犻犿犲狉狊犳狅狉犱犲狋犲狉犿犻狀犪狋犻狅狀狅犳

犆犌犕犕犞犃狀犺狌犻犵犲狀狅犿犻犮狊犲狇狌犲狀犮犲

引物

Ｐｒｉｍｅｒ

引物序列（５′→３′）

Ｐｒｉｍｅｒｓｅｑｕｅｎｃｅ

ｐｒＨＢＣＧ１Ｆ ＧＴＴＴＴＡＡＴＴＴＴＴＡＴＡＡＴＴＡＡＡＣ

ｐｒＨＢＣＧ１Ｒ ＣＴＣＣＡＴＡＴＣＴＴＣＡＧＴＴＡＣＡＴＣＣＡ

ｐｒＨＢＣＧ２Ｆ ＣＡＴＧＴＧＡＡＧＡＴＡＴＧＧＡＴＧＴＡＡＣＴＧＡＡＧ

ｐｒＨＢＣＧ２Ｒ ＧＣＡＡＡＣＡＴＧＧＴＣＡＡＧＡＴＣＧＡＣＴＧ

ｐｒＨＢＣＧ３Ｆ ＧＡＴＧＣＡＧＴＴＡＣＡＡＧＴＡＴＡＡＴＡＧＣＧＧＡＴＧ

ｐｒＨＢＣＧ３Ｒ ＣＧＡＧＴＴＣＴＣＧＡＣＴＧＡＣＡＣＣＴＴＡＣ

ｐｒＨＢＣＧ４Ｆ ＧＡＧＴＧＡＴＡＡＧＣＧＣＣＴＴＴＴＣＣＧＴＡＧ

ｐｒＨＢＣＧ４Ｒ ＴＧＧＧＣＣＣＣＴＡＣＣＣＧＧＧＧ

ＣＧＭＭＶＦ ＣＣＡＣＧＡＧＴＴＧＴＴＴＣＣＴＡＡＴＧＣＴＧ

ＣＧＭＭＶＲ ＴＴＴＧＣＴＡＧＧＣＧＴＧＡＴＣＧＧＡＴＴＧＴ

１．２　方法

１．２．１　黄瓜绿斑驳花叶病毒胶体金免疫层析试纸

条检测

　　参照说明书进行。

１．２．２　ＣＧＭＭＶＡｎｈｕｉ全基因组序列测定与分析

以ＣＧＭＭＶＡｎｈｕｉ侵染发病的西瓜叶片组织总

ＲＮＡ为模板，按照ＰｒｉｍｅＳｃｒｉｐｔＴＭ ＯｎｅＳｔｅｐＲＴＰＣＲ

Ｋｉｔ说明书，以ＲＴＰＣＲ特异性引物和覆盖ＣＧＭＭＶ

全基因组序列的４对引物进行ＰＣＲ扩增，ＰＣＲ产物

在１×ＴＡＥ电泳缓冲液中，经１％琼脂糖凝胶电泳分

离。ＰＣＲ产物使用ＵＮＩＱ１０柱式ＤＮＡ凝胶回收试

剂盒［生工生物工程 （上海）股份有限公司］回收纯化

后，分别与ｐＵＣｍＴ载体连接并转化大肠杆菌

ＤＨ５α，每个片段选取多个鉴定为阳性的克隆委托生

工生物工程（上海）股份有限公司测序，通过比对选择

３个测序结果相同的序列作为最终测序结果，拼接序

列获得ＣＧＭＭＶＡｎｈｕｉ全基因组序列，从ＧｅｎＢａｎｋ

中获得２０个ＣＧＭＭＶ分离物全基因组序列，根据全

基因组序列及外壳蛋白（ｃｏａｔｐｒｏｔｅｉｎ，ＣＰ）基因序列，

分析ＣＧＭＭＶＡｎｈｕｉ与其他分离物的系统进化关系，

以ＫＧＭＭＶ（ＮＣ＿００３６１０）为外群。使用ＤＮＡｓｔａｒ软

件中的ＭｅｇＡｌｉｇｎ进行开放阅读框及非编码区序列比

对分析。针对全基因组序列和外壳蛋白基因序列，采
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用Ｍｅｇａ６．０软件进行系统发育树分析，采用邻位相

接聚类分析法构建系统发育树，用１０００次重复的自

展检验评价系统发育树拓扑结构的可靠性［１５］。

２　结果与分析

２．１　犆犌犕犕犞的胶体金免疫层析试纸条和犚犜犘犆犚

检测

　　使用黄瓜绿斑驳花叶病毒胶体金免疫层析试

纸条对安徽和县西瓜病株和健康叶片进行检测，病

株叶片在质控线和测试线均出现紫红色条带，结果

为阳性，表明该病株中含有黄瓜绿斑驳花叶病毒；

而健康叶片在质控线呈紫红色而测试线未显色，结

果为阴性，表明不含黄瓜绿斑驳花叶病毒。使用

ＣＧＭＭＶ特异性引物（ＣＧＭＭＶＦ／ＣＧＭＭＶＲ）对

检测结果进行验证，结果显示病株叶片可扩增出

约８５０ｂｐ条带，而健康叶片未扩增出条带，对条

带进行克隆后测序，结果显示为黄瓜绿斑驳花叶

病毒。

２．２　犆犌犕犕犞犃狀犺狌犻的全基因组犚犜犘犆犚扩增与

序列测定

　　通过４对引物扩增ＣＧＭＭＶＡｎｈｕｉ全基因组序

列，获得４段ＤＮＡ片段，大小与预期一致，分别为

１９４４、１５６４、１６１８和１４６６ｂｐ（图１）。将得到的

ＣＧＭＭＶ基因组各ＤＮＡ片段进行拼接，得到ＣＧＭ

ＭＶＡｎｈｕｉ全基因组序列，全长６４２３ｂｐ，将该序列提交

ＧｅｎＢａｎｋ，登录号为ＫＴ２３６０９５。

图１　犆犌犕犕犞犃狀犺狌犻全基因组序列４个片段的扩增

犉犻犵．１　犃犿狆犾犻犳犻犮犪狋犻狅狀狅犳犳狅狌狉犳狉犪犵犿犲狀狋狊狅犳犆犌犕犕犞犃狀犺狌犻

犵犲狀狅犿犻犮狊犲狇狌犲狀犮犲

２．３　犆犌犕犕犞犃狀犺狌犻基因组序列分析

对ＣＧＭＭＶＡｎｈｕｉ的全基因组序列进行分析表

明，其包含５′非编码区（６０ｂｐ）、复制酶蛋白（３４３５ｂｐ

和４９４７ｂｐ）、运动蛋白（７９５ｂｐ）、外壳蛋白（４８６ｂｐ）

和３′非编码区（１７５ｂｐ）。将ＣＧＭＭＶＡｎｈｕｉ各部

分序列与已报道的其他２０个ＣＧＭＭＶ分离物进行

核苷酸比对（表２），基因组核苷酸相似性在９０．１％

～９９．８％，其中与４株欧洲分离物差异最大，与亚洲

分离物和北美分离物相似性较高，而与以色列的４

个分离物的相似性在９４．１％～９８．３％，各分离物间

的差异较大。将ＣＧＭＭＶＡｎｈｕｉ非编码区序列与

其他地区分离物比对发现，５′非编码区的相似性在

９５．０％～１００％，而３′非编码区的相似性在９３．３％

～９９．４％。相对而言，４个蛋白质编码区的核苷酸

序列变化较大，其中复制酶蛋白编码区与４株欧洲

分离物的相似性小于９０％。

将ＣＧＭＭＶＡｎｈｕｉ的４个蛋白质的氨基酸序

列与其他２０个ＣＧＭＭＶ分离物进行比对，结果表

明，２个复制酶蛋白的氨基酸相似性分别为９７．６％

～１００％ 和９７．７％～１００％，运动蛋白的相似性为

９７．７％～９９．６％，外壳蛋白的相似性为９５．７％～

１００％。其中与西班牙分离物差异较大，４个蛋白质

的氨基酸序列相似性为９５．７％～９７．８％。

２．４　犆犌犕犕犞犃狀犺狌犻与其他分离物系统进化分析

基于ＣＧＭＭＶ基因组序列构建系统发育树，结

果（图２）表明２１个ＣＧＭＭＶ分离物可分为两个亚

组，其中欧洲４个分离物与以色列分离物ＣＧＭＭＶ

Ｅｃ在同一亚组中。ＣＧＭＭＶＡｎｈｕｉ分离物与其他

以色列分离物、亚洲分离物和北美分离物在一个亚

组中，其中ＣＧＭＭＶＡｎｈｕｉ与中国河南郑州ＣＧＭ

ＭＶｈｎ、浙江海宁分离物ＣＧＭＭＶＺＪ、河北分离物

ＣＧＭＭＶｃｈｂ在同一分支上，而中国山东泰安分离

物ＣＧＭＭＶＣＣＭＶＴＡＮＧ和韩国分离物ＣＧＭ

ＭＶＫＷ处于同一分支中，辽宁分离物ＣＧＭＭＶ

Ｌｉａｏｎｉｎｇ与台湾台中分离物ＣＧＭＭＶ１１单独形成

分支。日本、韩国、印度和中国分离物处于同一较大

分支中，而北美分离物和以色列ＣＧＭＭＶＲｄ和

ＣＧＭＭＶＴＹ分离物处于同一分支中（图２）。相对

而言，安徽分离物ＣＧＭＭＶＡｎｈｕｉ与亚洲分离物亲

缘关系较近，与欧洲分离物的亲缘关系较远，这与基

于外壳蛋白基因序列的系统进化关系分析结果基本

一致，但是在各分支上存在差异（图３）。
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图２　基于犆犌犕犕犞犃狀犺狌犻全长基因组序列的犆犌犕犕犞分离物系统进化关系

犉犻犵．２　犘犺狔犾狅犵犲狀犲狋犻犮狉犲犾犪狋犻狅狀狊犺犻狆狊狅犳犆犌犕犕犞犃狀犺狌犻狑犻狋犺狅狋犺犲狉狉犲狆狅狉狋犲犱犻狊狅犾犪狋犲狊犫犪狊犲犱狅狀犵犲狀狅犿犻犮狊犲狇狌犲狀犮犲狊

图３　基于外壳蛋白基因序列的犆犌犕犕犞犃狀犺狌犻与其他分离物的系统进化关系

犉犻犵．３　犘犺狔犾狅犵犲狀犲狋犻犮狉犲犾犪狋犻狅狀狊犺犻狆狊狅犳犆犌犕犕犞犃狀犺狌犻狑犻狋犺狅狋犺犲狉狉犲狆狅狉狋犲犱犻狊狅犾犪狋犲狊犫犪狊犲犱狅狀狋犺犲犵犲狀犲狊犲狇狌犲狀犮犲狊狅犳犮狅犪狋狆狉狅狋犲犻狀
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表２　犆犌犕犕犞犃狀犺狌犻与其他分离物核苷酸和氨基酸序列相似性比对

犜犪犫犾犲２　犖狌犮犾犲狅狋犻犱犲犪狀犱犪犿犻狀狅犪犮犻犱狊犲狇狌犲狀犮犲犻犱犲狀狋犻狋犻犲狊犫犲狋狑犲犲狀犆犌犕犕犞犃狀犺狌犻犪狀犱狅狋犺犲狉狉犲狆狅狉狋犲犱犻狊狅犾犪狋犲狊

分离物

Ｉｓｏｌａｔｅ

登录号

Ａｃｃｅｓｓｉｏｎ

ｎｏ．

国家

Ｃｏｕｎｔｒｙ

相似性／％　Ｉｄｅｎｔｉｔｙ

基因组

Ｇｅｎｏｍｅ

ｎｔ

５′非编码区

５′ｎｏｎｃｏｄｉｎｇ

ｒｅｇｉｏｎ

ｎｔ

１２９ｋＤ

复制酶

１２９ｋＤｖｉｒａｌ

ｒｅｐｌｉｃａｓｅ

ｎｔ ａａ

１８６ｋＤ

复制酶

１８６ｋＤｖｉｒａｌ

ｒｅｐｌｉｃａｓｅ

ｎｔ ａａ

运动蛋白

Ｍｏｖｅｍｅｎｔ

ｐｒｏｔｅｉｎ

ｎｔ ａａ

外壳蛋白

Ｃｏａｔ

ｐｒｏｔｅｉｎ

ｎｔ ａａ

３′非编码区

３′ｎｏｎｃｏｄｉｎｇ

ｒｅｇｉｏｎ

ｎｔ

ＣＧＭＭＶｈｎ ＫＣ８５１８６６ 中国 ９９．７ １００．０ ９９．６ ９９．２ ９９．７ ９９．３ ９９．９ ９９．６ ９９．８ ９９．４ ９９．４

ＣＧＭＭＶＺＪ ＫＰ２４４６８２ 中国 ９９．７ １００．０ ９９．７１００．０ ９９．７ ９９．９ ９９．７ ９９．６ ９９．８ ９９．４ ９７．８

ＣＧＭＭＶ１１ ＨＱ６９２８８６ 中国 ９９．４ １００．０ ９９．３ ９９．８ ９９．４ ９９．９ ９９．９ ９９．６ ９９．２１００．０ ９８．９

ＣＧＭＭＶＬｉａｏｎｉｎｇ ＥＦ６１１８２６ 中国 ９９．２ ９８．３ ９９．１ ９９．５ ９９．２ ９９．５ ９９．５ ９８．５ ９９．６１００．０ ９８．９

ＣＧＭＭＶＣＣＭＶＴＡＮＧ ＨＭ００８９１９ 中国 ９９．３ ９８．３ ９９．０ ９９．６ ９９．２ ９９．７ ９９．６ ９９．２１００．０１００．０ ９８．９

ＣＧＭＭＶｃｈｂ ＫＪ６５８９５８ 中国 ９９．８ １００．０ １００．０１００．０ ９９．８１００．０ ９９．９ ９９．６ ９９．４１００．０ ９８．３

ＣＧＭＭＶＫＷ ＡＦ４１７２４２ 韩国 ９９．３ ９８．３ ９９．２ ９９．７ ９９．３ ９９．７ ９９．９ ９９．６ ９９．２１００．０ ９８．３

ＣＧＭＭＶＫＯＭ ＡＦ４１７２４３ 韩国 ９９．２ １００．０ ９９．１ ９９．８ ９９．２ ９９．８ ９９．６ ９９．６ ９９．４１００．０ ９７．２

ＣＧＭＭＶＳＨ Ｄ１２５０５ 日本 ９９．３ １００．０ ９９．２ ９９．８ ９９．３ ９９．９ ９９．６ ９９．２ ９９．４１００．０ ９８．３

ＣＧＭＭＶｗａｔｅｒｍｅｌｏｎ ＡＢ０１５１４６ 日本 ９７．７ １００．０ ９７．１ ９９．１ ９７．４ ９９．３ ９８．４ ９８．９ ９８．４１００．０ ９８．９

ＣＧＭＭＶＡＢＣＡ１３ ０１ＫＰ７７２５６８ 加拿大 ９８．７ ９８．３ ９８．５ ９９．５ ９８．６ ９９．６ ９９．４ ９８．９ ９８．６ ９９．４ ９８．９

ＣＧＭＭＶ ＤＱ７６７６３１ 印度 ９８．７ ９８．３ ９８．４ ９９．５ ９８．６ ９９．６ ９９．６ ９９．６ ９９．０１００．０ ９７．２

ＣＧＭＭＶＴＹ ＫＦ１５５２２９ 以色列 ９８．３ ９６．７ ９８．２ ９９．３ ９８．２ ９９．３ ９９．１ ９９．２ ９８．１ ９８．８ ９７．２

ＣＧＭＭＶＲｄ ＫＦ１５５２３０ 以色列 ９８．１ ９５．０ ９８．０ ９９．５ ９８．１ ９９．５ ９９．０ ９８．５ ９６．７ ９８．８ ９７．２

ＣＧＭＭＶＡｈ ＫＦ１５５２３２ 以色列 ９７．５ ９８．３ ９７．２ ９９．０ ９７．５ ９９．２ ９８．７ ９９．２ ９７．１ ９９．４ ９６．１

ＣＧＭＭＶＥｃ ＫＦ１５５２３１ 以色列 ９４．１ ９８．３ ９３．７ ９８．６ ９３．９ ９８．８ ９５．７ ９８．１ ９２．８ ９８．１ ９６．１

ＣＧＭＭＶＭＣ２ ＧＱ４９５２７４ 俄罗斯 ９０．３ ９６．７ ８９．０ ９７．８ ８９．４ ９７．９ ９３．５ ９８．５ ９２．６ ９９．４ ９３．３

ＣＧＭＭＶＶＩＲＯＧ４３Ｍ ＧＱ４９５２７５ 俄罗斯 ９０．２ ９６．７ ８８．９ ９７．６ ８９．３ ９７．７ ９３．５ ９８．５ ９２．６ ９９．４ ９３．３

ＣＧＭＭＶＭＣ１ ＦＪ８４８６６６ 俄罗斯 ９０．３ ９６．７ ８８．９ ９７．９ ８９．４ ９７．９ ９３．６ ９８．５ ９２．６ ９９．４ ９３．３

ＣＧＭＭＶＳＰ ＧＱ４１１３６１ 西班牙 ９０．１ ９６．７ ８８．９ ９７．８ ８９．４ ９７．８ ９３．２ ９７．７ ９１．６ ９５．７ ９３．３

３　讨论

黄瓜绿斑驳花叶病毒病是我国葫芦科作物上的

主要病毒病之一，严重危害西瓜、葫芦等作物［１７］。

本研究利用胶体金免疫层析试纸条技术在安徽和县

西瓜大棚中检测到黄瓜绿斑驳花叶病毒，并利用黄

瓜绿斑驳花叶病毒特异性引物对病样进行ＲＴＰＣＲ

检测，确定为黄瓜绿斑驳花叶病毒。本研究首次克

隆了ＣＧＭＭＶ安徽分离物全基因组序列，分析了其

基因组结构特征以及与其他分离物的系统发育关

系，为揭示我国ＣＧＭＭＶ分类地位及该病毒的传播

途径奠定了基础。

目前，我国已报道了浙江、河北、山东、辽宁、台

湾和海南等多个地区的ＣＧＭＭＶ分离物全基因组

序列。本研究将获得的安徽分离物ＣＧＭＭＶＡｎ

ｈｕｉ全基因组序列和２０个已知ＣＧＭＭＶ分离物进

行系统发育分析，结果表明ＣＧＭＭＶ分离物可以大

致分为两组，第Ⅰ组为亚洲组，主要包括中国、日本、

韩国、印度分离物，此外还包括１个北美分离物和３

个以色列分离物；第Ⅱ组为欧洲分离物，主要包括西

班牙和俄罗斯分离物，以及１个以色列分离物。

ＣＧＭＭＶＡｎｈｕｉ与我国内陆地区（河北、浙江、河

南）的分离物同源性最高，同时与亚洲国家（韩国、日

本）分离物同源性也较高，而与欧洲的４个分离物存

在非常明显的进化差异。由此可知，ＣＧＭＭＶＡｎ

ｈｕｉ与ＣＧＭＭＶ日本和韩国分离物有共同的流行学

侵染源，但是西瓜病株采集地未从日本或韩国引种，

这说明在我国多地发生ＣＧＭＭＶ的情况下，该病毒

已在我国定殖，并逐步扩散，新发生的病毒毒源可能

来自于国内［１６，１８１９］。此外，基于ＣＧＭＭＶ全基因组

分析发现，相比于我国其他地区，山东的分离物与韩

国分离物更为接近，而基于外壳蛋白基因序列分析

发现，河北、辽宁分离物与日韩分离物同处于１个分

支中，这可能与ＣＧＭＭＶ基因组不同位置的进化速

度，寄主和地域差异等因素有关，但结果仍需进一步

验证。
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