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摘要: 甘蔗杆状病毒(SCBV)是侵染甘蔗的重要病原物之一, 属于花椰菜花叶病毒科(Caulimoviridae)杆状DNA
病毒属(Badnavirus)。该病害在多数种植甘蔗的国家和地区普遍发生, 可导致甘蔗品质和产量下降, 对甘蔗产

业构成潜在威胁。SCBV基因组为环状双链DNA, 长度为7.3~8.0 kb。不同地理来源的SCBV分离物遗传多样

性丰富, 全球至少存在18种系统进化组群或基因型(SCBV-A~R), 其中, 来自摩洛哥的SCBMOV、澳大利亚的

SCBIMV及瓜德罗普岛的SCBGAV和SCBGDV被国际病毒分类委员会(ICTV)认定为杆状DNA病毒属下的4个
不同病毒种。SCBV基因组编码3个开放阅读框(ORF), 其中ORF3的3′端和ORF1的5′端之间基因间隔区域为病

毒启动子区域。本文主要综述了SCBV生物学和基因组特性、遗传多样性、检测方法、病毒启动子的功能及

应用等方面的最新研究进展, 旨在为SCBV的进一步研究提供参考。
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甘蔗杆状病毒(sugarcane bacilliform viruses, 
SCBV)属于花椰菜花叶病毒科(Caulimoviridae)杆
状DNA病毒属(Badnavirus), 是危害甘蔗的主要病

毒之一, 严重影响甘蔗的产量和品质。该病害于

1985年在古巴的甘蔗品种B34104上首次被发现, 
随后从甘蔗品种Mex. 57-473上提纯到SCBV病毒

(Lockhart和Autrey 1988)。目前, SCBV在世界许多

主要甘蔗产区均有发现 ,  包括巴西、美国、中

国、印度、澳大利亚、南非、毛里求斯、马达加

斯加、马德拉、马拉维、巴布亚新几内亚、摩洛

哥和留尼汪岛等20多个国家地区(Autrey等1995; 
Lockhart 和Autrey 2000)。SCBV复合种群存在高

度遗传多样性, 全球已报道的SCBV基因型有18个, 
按英文字母顺序标记, 即SCBV-A~R (Wu等2016)。
近年来, 在我国广西、广东、云南、福建、海南

等蔗区均有检测到SCBV, 并发现该病毒存在多种

系统进化组群或基因型混合侵染的现象, 该病害

对我国甘蔗产业健康可持续发展已构成潜在威

胁。本文就SCBV生物学及基因组的特性、遗传

多样性、基因组编码的启动子功能和应用等方面

的研究进展作一综述, 以期为该病害的生态防控

和转基因抗病分子育种提供借鉴。

1  甘蔗杆状病毒的生物学特征

1.1  病毒粒子形态及传播方式

SCBV病毒粒子为杆状, 无包膜, 两端圆滑, 两
边平行, 大小为30 nm×(130~150) nm (Bouhida等

1993; Geijskes等2002)。SCBV主要通过甘蔗红粉

蚧(Saccharicoccus sacchari)和甘蔗灰粉蚧(Dysmi-
coccus boninsis)以半持久性方式进行传播, 可通过

感病的甘蔗无性繁殖种茎进行长距离传播, 但难

以通过收获工具等方式进行机械传播(Lockhart等
1996; Lockhart和Autrey 2000)。虽然通过组培脱毒

可有效去除甘蔗无性繁殖种茎的多种病毒, 但是

SCBV很难通过组培方式脱毒(Lockhart等1996; 
Parmessur和Saumtally 2003)。
1.2  寄主及症状

杆状DNA病毒的寄主范围一般比较窄。但是

SCBV在自然条件下除了能侵染甘蔗属中的热带

种(Saccharum officinarum)、大茎野生种(S. robus-
tum)、中国种(S. sinensis)、割手密(S. spontaneum)、
印度种(S. barberi)、甘蔗属内种间杂交种(S. spp. 
hybrids)之外, 还能侵染假高粱(Sorghum halepense)、
臂形草(Brachiaria sp.)、天竺草(Panicum maxi-
mum)、筒轴草(Rottboellia exaltata)。在实验条件

下, SCBV也可侵染蔗茅属(Erianthus sp.)、水稻

(Oryza sativa)、香蕉(Musa sp.)和高粱(Sorghum 
vulgare)等单子叶植物(Bouhida等1993; Braithwaite
等1995; Lockhart等1996)。
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在多数情况下, SCBV侵染后甘蔗叶部会出现

褪绿斑块、斑驳或各种长度的褪绿条纹, 叶片皱

缩, 茎杆节间出现裂缝, 植株束顶矮化, 品质变劣

和产量下降, 但是有些甘蔗品种在感染SCBV后, 
植株并无明显症状(Lockhart等1996; Lockhart和
Autrey 2000)。由甘蔗花叶病毒(Sugarcane mosaic 
virus, SCMV)、高粱花叶病毒(Sorghum mosaic virus, 
SrMV)和甘蔗条纹花叶病毒(Sugarcane streak mo-
saic virus, SCSMV)引起的花叶病也有类似这种病

害症状(Luo等2016)。有研究表明SCBV与甘蔗花

叶病毒混合侵染的情况下会产生协同作用, 使花

叶病症状明显加重(Lockhart和Autrey 1988)。由于

感染SCBV的植株无法单凭外部病害症状进行诊

断, 这给该病毒病的防控、检疫和监测等方面工

作带来严重的困扰。

2  SCBV基因组结构和编码蛋白功能

SCBV基因组为环状双链DNA, 大小为7.3~8.0 
kb, 拥有典型的杆状DNA病毒属基因组结构, 通过

病毒编码的反转录酶(reverse transcriptase, RT)进
行复制, 正义链上包含3个开放阅读框(open reading 
f rame,  ORF) ,  分别编码3个蛋白P1、P2和P3 
(Bouhida等1993; Geering和Hull 2012)。ORF1与
ORF2所编码的P1和P2蛋白的功能尚未清楚, 但在

其同属的鸭跖草黄斑驳病毒(Commelina yellow mot-
tle virus, ComYMV)编码的P1蛋白可能与病毒粒子

和植物细胞连接有关, 而P2蛋白可能与病毒粒子

的装配有关(Cheng等1996; Vo等2016)。ORF3所编

码的P3蛋白是一个多聚蛋白, 经剪切后形成外壳

蛋白(coat protein, CP)、天冬氨酸蛋白酶(aspartic 
protease, AP)、RT、RNA酶H (RNase H, RH)和运

动蛋白(movement protein, MP)等结构和功能蛋白

(Bouhida等1993; Geijskes等2002; Geering和Hull 
2012)。对12条SCBV全基因组分离物进行序列比

对后, 发现其tRNAmet结合位点的19个核苷酸(TGG-
TATCAGAGCGAGGT)具有高度保守性; 在3个ORFs
编码的氨基酸中, P3蛋白含有的氨基酸数量差异

最大, 变化幅度在1 786~1 912个氨基酸之间; 多数

SCBV分离物P1和P2蛋白含有的氨基酸数量相对

较稳定, 分别为185和123个氨基酸, 但是法国分离

物变异较大, 如: SCBGAV-R570和SCBGAV-51129

分离物ORF1均编码177个氨基酸, ORF2都编码135
个氨基酸 , 而SCBGDV-Batavia分离物ORF1和
ORF2分别编码176和129个氨基酸(Muller等2011; 
Sun等2016)。此外, SCBV基因组在编码P2和P3蛋
白时, 存在−1或者−4的移码翻译, 即ORF1的终止

密码子与ORF2的起始密码子以及ORF2的终止密

码子与ORF3的起始密码子之间都有存在1个或者4
个碱基的重叠(Sun等2016)。

3  SCBV复合种群遗传多样性

与其他杆状DNA病毒属的成员一样, SCBV
也具有高度的遗传多样性。对不同SCBV分离物

的RT/RNase H片段进行限制性片段长度多态性

(restriction fragment length polymorphism, RFLP)分
析 ,  发现SCBV之间存在不同RFLP模式 ,  表明

SCBV存在遗传多样性(Braithwaite等1995), 另外, 也
存在不同血清学反应类型的株系(Lockhart等1996)。
基于部分RT/RNase H序列分析结果, 将已报道的

SCBV分离物划分成18个系统进化组群或基因型, 
按英文字母顺序标记为SCBV-A~R。其中, 将来自

法国瓜德罗普岛(Guadeloupe)的分离物划分成5个
SCBV组群, 标记为SCBV-A、SCBV-B、SCBV-C、
SCBV-D和SCBV-G; 将来自摩洛哥和澳大利亚的

分离物分别标记为SCBV-E和SCBV-F组群(Muller
等2011); 在印度发现6个SCBV组群, 标记为SCBV- 
H~M (Karuppaiah等2013; Rao等2014)。最近, 在中

国发现5个新的SCBV组群, 标记为SCBV-N~R (Wu
等2016)。

自1993年第一条SCBV全基因组报道以来, 至
今已报道的SCBV全基因组有12条, 分别来自摩洛

哥的sugarcane bacilliform MO virus-Morocco (SCB-
MOV-MOR) (Bouhida等1993), 澳大利亚的sugar-
cane bacilliform IM virus-Queensland (SCBIMV- 
QLD) (Geijskes等2002), 法国的SCBGDV-BataviaD、

SCBGAV-B51129和SCBGAV-R570 (Muller等2011), 
印度的SCBV-BB、SCBV-BO91、SCBV-BRU、

SCBV-BT和SCBV-Iscam (Karuppaiah等2013)以及

中国的SCBV-CHN1和SCBV-CHN2 (Sun等2016)。
杆状DNA病毒属一般以RT/RNase H核苷酸序列的

差异超过20%作为种的鉴定标准(Geering和Hull 
2012)。鉴此, 国际病毒分类委员会(The International 
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Committee on Taxonomy of Viruses, ICTV)将SCB-
MOV-MOR、SCBIMV-QLD、SCBGDV-BataviaD、

SCBGAV-B51129和SCBGAV-R570分离物划分为4
个不同SCBV病毒种, 分别为Sugarcane bacilliform 
MO virus (SCBMOV)、Sugarcane bacilliform IM 
virus (SCBIMV)、Sugarcane bacilliform Guade-
loupe D virus (SCBGDV)和Sugarcane bacilliform 
Guadeloupe A virus (SCBGAV) (Adams和Carstens 
2012; Adams等2016)。

SCBV系统进化组群或基因型的分布与地理

来源有一定相关性。如: 在法国存在5种基因型, 
分别为SCBV-A~D和SCBV-G (Muller等2011); 在
印度存在7种基因型, 分别为SCBV-E、SCBV-H~M 
(Karuppaiah等2013; Rao等2014); 在巴西存在5种基

因型, 分别为SCBV-A、SCBV-C、SCBV-F、SC-
BV-H和SCBV-M (Silva等2011)。我们的研究结果

发现在美国存在SCBV-L基因型, 在澳大利亚除了

SCBV-F, 还存在SCBV-P和SCBV-Q基因型, 在中国

主要蔗区除了存在2个病毒种SCBMOV (SCBV-E)
和SCBIMV (SCBV-F), 还普遍存在多种SCBV株系, 
如SCBV-G、SCBV-H、SCBV-L、SCBV-N、SCBV- 
O~R, 其中以SCBV-Q和SCBV-R株系为主, 并且不

同SCBV基因型混合侵染普遍存在(Wu等2016)。
此外 ,  国内其他课题组也证实在中国广东、云

南、广西蔗区SCBV存在显著的遗传变异(蔡艳清

等2004; 李文凤等2010; 徐正银等2015)。

4  SCBV检测方法

目前, SCBV检测方法有电子显微镜观察、血

清学检测和PCR检测, 后两种方法因快速、高效而

被广泛采用。美国米尼苏达大学Lockhart教授较

早利用电子显微镜观察该病毒粒子形态, 随后利

用免疫电镜(immunoelectron microscopy, IEM)进行

病毒粒子的检测和鉴定, 但是该方法耗时费力, 且
灵敏度低(Lockhart和Autrey 1988)。在血清学检测

方法上, 以SCBV-4M为特异性抗体的双夹心酶联免

疫吸附测定(double antibody sandwich enzyme- 
linked immunosorbent assay, DAS-ELISA)和抗原直

接包被酶联免疫吸附测定(direct antibody coating 
ELISA, DAC-ELISA)等检测技术已在SCBV检测上

得到广泛应用(Lockhart等1996; Lockhart和Autrey 

2000)。PCR是目前最常用的分子检测方法之一, 
最早应用的一对PCR检测引物是SCBV-F5和SC-
BV-R5, 但该引物对仅能检测到有限的SCBV株系

(Braithwaite等1995)。Yang等(2003a)根据杆状DNA
病毒RT/RNase H的保守区域设计了一对通用检测

引物BadnaFP和BadnaRP, 但是存在假阳性和病毒

株系漏检等现象(Yang等2003a; Wu等2016)。结合

血清学反应和PCR技术建立的免疫捕捉PCR (im-
muno-capture polymerase chain reaction, IC-PCR)对
法国瓜德罗普岛的61份甘蔗热带种及其种间杂交

种的叶片进行检测, 绝大多数样品检测为阳性, 但
由于SCBV序列遗传变异广泛, 无法检测到所有株

系(Muller等2011)。最近, 我们根据已报道的SCBV
基因组RT/RNase H保守序列设计了一对简并引物

SCBV-F和SCBV-R, 对来自中国、澳大利亚和美国

的310份样品进行检测, 可以有效地检测到多种

SCBV基因型, 其中有5个是首次报道的基因型, 即
SCBV-N~R (Wu等2016)。虽然荧光定量PCR技术

已广泛用于植物病害检测, 但目前尚无关于SCBV
荧光定量PCR方法的报道。

当病毒基因组或片段整合到寄主基因组时, 
利用PCR方法检测病毒容易出现假阳性, 而通过

IC-PCR和滚环扩增方法(rolling-circle amplification, 
RCA)进行检测, 可排除假阳性(James等2011; Le等
2006)。由于IC-PCR检测需要病毒特异性抗体为诱

饵, 才能捕获到病毒, 因此, 在病毒检测的实践应用

上存在一定的局限性(James等2011)。RCA技术是

一种等温DNA扩增技术, 通过Ф29 DNA聚合酶进行

环状扩增, 从而实现既能特异检测病毒, 又能鉴别

是否存在整合现象。有研究报道将RCA与RFLP技
术相结合可以有效地区分出整合的和游离的香蕉条

纹病毒(banana streak virus, BSV)序列, 该方法已广

泛应用于BSV检测(James等2011; Sharma等2015)。

5  SCBV分子进化动力

病毒在遗传进化过程中, 为了适应新的生态

环境和突破植物寄主抗性, 种群不断分化产生新

的株系(Nagy 2008; van der Walt等2009)。重组(re-
combination)是病毒进化的主要动力之一, 会引起

天然的植物病毒群体的改变, 从而提高了病毒致

病性、扩大寄主范围和克服宿主的抗性因子(Rooss- 
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inck 1997; van der Walt等2009)。在植物DNA病毒

中, 如双生病毒科(Geminiviridae)和花椰菜花叶病

毒科, 重组现象普遍发生, 是其进化的主要动力

(Padidam等1999; Nagy 2008)。有研究表明杆状

DNA病毒属的成员之间存在重组事件, 如SCBV与

BSV之间存在重组现象(Sharma等2015)。前人的研

究表明, SCBV与BSV之间序列高度相似, 澳大利

亚的SCBV和BSV分离物的RNase H序列一致性

达90%, 法国分离物SCBGAV-R570与SCBGAV- 
B51129和banana streak Obino l’Ewaï virus分离物

的RT/RNase H序列一致性达90%以上(Karuppaiah
等2013)。这些结果支持了SCBV和BSV可能是同

一种病毒来源的推测(Geering等2000; Karuppaiah
等2013)。对12条SCBV基因组序列进行重组分析, 
发现重组区域主要发生在ORF3的N-端和C-端、

基因间隔区域(intergenic region, IGR)和ORF1之间, 
存在种间和种内遗传重组, 推测遗传重组是SCBV
进化的主要动力之一(Sun等2016)。此外, 通过群

体遗传分析发现SCBV种群进化受到地理隔离和

遗传瓶颈的影响, 国际间或中国不同省(区)之间的

SCBV种群不存在频繁的基因流, 遗传分化明显, 
不同种群存在高度的遗传多样性(Wu等2016)。

6  SCBV病毒基因组是否整合到寄主基因组

通常DNA病毒存在将其基因组或片段整合到

寄主基因组的现象, 如: 双生病毒科菜豆金色花叶

病毒属(Begomovirus)的番茄金色花叶病毒(Tomato 
golden mosaic virus, TGMV)整合到烟草(Nicotiana 
tabacum)基因组上(Kenton等1995; Bejarano等
1996); 花椰菜花叶病毒科茄内源病毒属(Solendo-
virus)的烟草脉明病毒(Tobacco vein clearing virus, 
TVCV)整合到烟草杂交种毛叶烟(N. edwardsonii)
基因组上(Lockhart等2000), 杆状DNA病毒属BSV
整合到香蕉基因组上(Ndowora等1999)以及碧冬茄

病毒属(Petuvirus)的矮牵牛明脉病毒(Petunia vein 
clearing virus, PVCV)整合到矮牵牛(Petunia hybrida)
基因组上(Richert-Pöggeler等2003)。杆状DNA病

毒属BSV既能整合到香蕉的A基因组, 也能整合到

B基因组中, 但这些整合进去的序列一般不会被激

活; 一般认为整合入A基因组的序列不会被激活, 
而整合入B基因组的序列会在某种特定的条件下

被激活, 如组培或机械损伤, 这些序列才会被激活, 
致使植株产生病害(Harper等1999; Ndowora等1999; 
Dallot等2001)。到目前为止, 只发现4种BSV病毒

序列能整合到香蕉基因组中, 分别为Banana streak 
OL virus (BSOLV)、Banana streak GF virus (BSGFV)、
Banana streak MY virus (BSMYV)和Banana streak 
IM virus (BSIMV) (Gayral等2008; James等2011)。
目前, 对于病毒的这种整合及激活机制尚未清楚, 
主要有两个假说用来解释这种现象: (1)病毒能编

码整合酶, 如在一些副逆转录病毒(pararetroviruses)
中存在这种整合酶, 能将其序列整合入寄主基因

组中, 但至今在BSV上还未发现这种酶的存在; (2)
这种整合是一种随机的插入, 序列通过这种方式

来达到与寄主基因组的非法重组, 在副逆转录病毒

和双生病毒中有发现这种整合机制(Kenton等1995; 
Ndowora等1999; Lockhart等2000)。

SCBV是否整合到甘蔗基因组中仍存在争

议。Geijskes等(2004)的研究指出, SCBV基因组片

段并不会整合到甘蔗属热带种‘Ireng Maleng’品系

的基因组中, 但蔡艳清等(2009)克隆到一条SCBV- 
YS分离物, 该病毒基因组ORF3发生片段缺失, 通
过Southern杂交分析, 初步推测SCBV基因组有一

段序列可能整合到甘蔗杂交品种‘新台糖25号’基
因组。我们以SCBMOV-MOR基因组为探针, 利用

原位杂交技术对甘蔗属热带种‘Badila’品种中期染

色体进行定位分析, 并未发现该病毒基因组与‘Ba-
dila’基因组整合的现象(数据未发表)。

7  SCBV启动子克隆及应用

植物病毒由于其基因组序列和结构简单, 病
毒启动子容易克隆获得, 且能高效驱动外源基因

表达, 因此已被广泛应用于基因工程研究。常见

的病毒启动子是来自花椰菜花叶病毒科的成员

(Mushegian和Shepherd 1995; Gao等2017), 其中侵

染双子叶植物的花椰菜花叶病毒(Cauliflower mo-
saic virus, CaMV) 35S启动子是应用最广的病毒启

动子(Gao等2017)。虽然35S启动子能在大部分双

子叶植物转基因植株中驱动异源基因高效表达, 
但在甘蔗等单子叶植物上的表达活性相对较弱, 
不能与玉米泛素基因(ubiquitin, Ubi)启动子相媲美

(Cornejo等1993; Gao等2017)。有研究表明, 加强
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型35S启动子虽然能够在单子叶植物中高效、稳

定地驱动外源基因表达, 但同时也会提高植物内

源基因的表达, 从而扰乱植物的正常生长发育, 导
致植物出现畸形等症状(朱丽萍等2010)。杆状

DNA病毒属作为花椰菜花叶病毒科中最大的一个

病毒属, 其启动子的研究报道越来越多, 这些启动

子在单子叶和双子叶植物转基因植株均能高效表

达, 具有组织特异性, 如在植物维管组织中特异表

达(Medberry等1992; Schenk等1999, 2001; Yang等
2003b; Gao等2017)。

SCBV启动子位于病毒基因组基因间隔区域, 
具有启动子的一般特征, 包括转录起始位点(tran-
scription start site, TSS)、一个TATA-box和一些特

异性的顺式作用元件(Gao等2017)。SCBV启动子

的5′端RT/RNase H区域并不会影响启动子的表达

活性, 而第二个假定的启动子区域(putative pro-
moter region)是SCBV启动子的关键区域(Tzafrir等
1998; Braithwaite等2004; Gao等2017)。SCBV启动

子在许多单子叶和双子叶植物甘蔗、甜高粱、香

蕉、小麦、大麦、利马豆、拟南芥和烟草转基因

植株上均能保持高效的启动子活性。目前已报道

的3个SCBV启动子分别来自是SCBMOV-MOR、

SCBIMV-QLD和SCBV-TX分离物, 由于序列存在

明显的差异, 这3个启动子在功能及表达模式上也

存在差异(Tzafrir等1998; Schenk等1999; Al-Saady
等2004; Braithwaite等2004; Gao等2017)。尽管

SCBMOV-MOR启动子在单子叶和双子叶植物转

基因植株中均保持高效的启动子活性, 但在不同

转基因植物中呈现不一样的表达特性。如: 在大

多数转基因植株的组织中, 燕麦和大麦的GUS报告

基因活性高于小麦; 在香蕉转基因植株根部中SCB-
MOV-MOR启动子呈现组织特异性, 在根部的维管

组织高效表达, 但在烟草转基因植株中却呈现组

成型启动子的特性(Schenk等1999; Al-Saady等
2004)。SCBIMV-QLD启动子驱动GUS报告基因在

甘蔗转基因植株的叶片、顶端分生组织和根部中

高效表达(Braithwaite等2004), 而SCBV-TX分离物

启动子(SCBV21)在甘蔗转基因植株蔗茎的表达活

性明显高于蔗叶和根部, 尤其在蔗茎维管束和薄

壁细胞上高效表达(Gao等2017)。
有研究表明, SCBIMV启动子存在一段增强子

区域, 位于启动子TSS的上游153~434处, 该区域序

列与玉米的乙醇脱氢酶1基因(maize alcohol dehy-
drogenase 1, ZmADH1)启动子串联, 使玉米外源基

因萤火虫荧光素酶基因(firefly luciferase, LUC)的
表达活性提高了5倍, 而将4个SCBIMV增强子序列

串联后再与水稻肌动蛋白基因(Oryza sativa actin, 
OsActin)启动子串联, 发现该增强子还可激活转基

因玉米外源T-DNA插入位点上游或下游附近的内

源基因转录本的表达水平(Davies等2014)。

8  展望

目前, SCBV分子生物学的研究主要集中在病

毒分子检测、遗传多样性和系统进化分析、病毒

启动子克隆和功能鉴定等方面的研究, 其致病机

制和与寄主互作机理尚未见报道。植物可通过RNA
沉默(RNA silencing)机制, 降解病毒RNA或抑制病

毒基因的转录, 抵抗病毒入侵; 而病毒在与植物长

期共进化过程中, 病毒编码一个或多个沉默抑制子

(RNA silencing suppressor)来抑制植物这种天然免

疫机制, 从而实现对植物的有效侵染。Laird等
(2013)和Rajeswaran等(2014)报道, 花椰菜花叶病

毒科的CaMV编码的P6蛋白和水稻东格鲁杆状病

毒(Rice tungro bacilliform virus, RTBV)编码的P4蛋
白具有沉默抑制子功能, SCBV是否也存在通过编

码沉默抑制子来拮抗寄主RNA沉默, 从而逃脱植

物这种防卫反应值得探索。

基因工程为植物遗传改良和基因功能验证提

供了一种重要手段, 但基因的稳定表达却常常受到

转录基因沉默(transcriptional gene silencing, TGS)或
转录后基因沉默(post-transcriptional gene silencing, 
PTGS)的制约(Ingelbrecht等1999; Birch等2010)。
在基因表达过程中, 启动子是影响基因表达水平

的关键因素之一(Birch等2010; Peremarti等2010)。
同源的启动子在转基因植株中容易产生启动子甲

基化, 导致外源基因表达活性降低, 甚至基因沉

默。挖掘更多的不同病毒来源的启动子, 为基因

工程提供更多可供选择的启动子具有重要的理论

和实践意义。由于SCBV复合种群存在高度遗传

变异性, 其启动子结构和序列也同样具有显著差

异, 不同株系病毒启动子在功能及表达模式上是

否有差异, 还有待进一步系统研究。
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Research advances in sugarcane bacilliform virus and its encoded 
promoter
SUN Sheng-Ren1, ZHANG Hui-Li1, WU Xiao-Bin2, GAO San-Ji1,*

1National Engineering Research Center for Sugarcane, Fujian Agriculture and Forestry University, Fuzhou 350002, China
2Guangdong Provincial Bioengineering Institute (Guangzhou Sugarcane Industry Research Institute), Guangzhou 510316, 
China

Abstract: Sugarcane bacilliform virus (SCBV; genus Badnavirus, family Caulimoviridae), an important patho-
gen infecting sugarcane, is prevalent throughout most sugarcane-producing regions and countries. SCBV causes 
yield losses and decreases juice quality of sugarcane, posing a potential threat to the sugarcane industry. The 
genome is circular, double-stranded, and 7.3–8.0 kilobase pairs in length. The genomic sequences of SCBV iso-
lates are highly variable and 18 SCBV genotypes/strains (from SCBV-A to -R) have been reported worldwide. 
The four species, Sugarcane bacilliform MO virus (SCBMOV), Sugarcane bacilliform IM virus (SCBIMV), 
Sugarcane bacilliform Guadeloupe A virus (SCBGAV) and Sugarcane bacilliform Guadeloupe D virus (SCBG-
DV) were assigned to the genus Badnavirus by the International Committee on Taxonomy of Viruses (ICTV). 
The SCBV genome contains three open reading frames (ORFs) and a putative promoter region that is located at 
the intergenic region (IGR) between the 3′ end of ORF3 and the 5′ end of ORF1. Research advances in SCBV 
and its putative promoter functions are reviewed including aspects of viral biology characteristics, methods of 
detection, genetic diversity, genomic structure and viral promoter. This review will provide valuable insight into 
further research of SCBV.
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