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摘  要：木尔坦棉花曲叶病毒（Cotton leaf curl Multan virus，CLCuMuV）2006 年在中国首次报道，

并呈逐年扩散蔓延，给园艺和经济作物造成了严重损失。选择 2012 年采自江苏南京的 CLCuMuV 朱槿

（Hibiscus rosa-sinensis）分离物作为研究对象，对其 V2 蛋白基因进行了扩增及克隆，并构建了 V2-YFP

融合表达载体，利用农杆菌浸润法接种本氏烟（Nicotiana benthamiana）。激光共聚焦显微镜观察结果显示

浸润处理后本氏烟叶片细胞的细胞质和细胞核周都有较强的绿色荧光信号，同时细胞质中还分布有点状

的荧光信号。反转录 PCR（RT-PCR）及蛋白质免疫印迹（Western blot）结果显示带荧光标签的 V2 在本

氏烟叶片中转录和表达正常。这些结果说明 CLCuMuV 编码的 V2 蛋白主要分布在细胞质和细胞核周，同

时在细胞质中还会形成小聚合体。 
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Cotton leaf curl Multan virus Infecting Hibiscus rosa-sinensis 
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Abstract：Cotton leaf curl Multan virus（CLCuMuV），an important whitefly-transmitted 

geminivirus，was first reported in China in 2006 and the epidemics of the virus caused devastating losses to 

local horticultural and economical crops in recent years. As V2 was reported essential for virus infection 

for many begomoviruses，to clarify the subcellular localization of V2 encoded by CLCuMuV，the V2 gene 

of a Jiangsu isolate of CLCuMuV from the Hibiscus rosa-sinensis，was amplified and cloned. Subsequently  
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V2 was cloned into a 35S:YFP vector to obtain YFP tagged V2（V2-YFP）and transiently expressed in the 

Nicotiana benthamiana leaves by Agrobacterium infiltration. The subcellular localization of V2 was 

observed by confocal laser scanning microscope and the result showed that there was relatively strong GFP 

fluorescence signal around the nucleus and at the cell periphery（cytoplasm），and some punctate 

fluorescent bodies were also observed in the cytoplasm. The expression of V2 protein（fused with YFP）in 

the infiltrated N. benthamiana leaves was confirmed by RT-PCR and Western blotting. These results 

demonstrated that the V2 protein encoded by CLCuMuV was localized around the nucleus and at the cell 

periphery（cytoplasm），and V2 protein could form aggregates in the cytoplasm as well. 

Keywords：Hibiscus rosa-sinensis；Cotton leaf curl Multan virus；V2 protein；subcellular localization 

 

木尔坦棉花曲叶病毒（Cotton leaf curl Multan virus，CLCuMuV）是双生病毒科（Geminiviridae）

菜豆金色花叶病毒属（Begomovirus）的单组分双生病毒，主要由烟粉虱（Bemisia tabaci）以持久循

回方式传播（Harrison et al.，1997），危害多种作物。CLCuMuV 最早在巴基斯坦木尔坦地区发现，

之后巴基斯坦其他地区及印度等地有发生，给当地的棉花等作物生产造成了惨重的损失（Briddon & 

Markham，2000；Briddon，2010；Sattar et al.，2013）。2006 年中国首次报道了 CLCuMuV 在广东

朱槿上发生为害（毛明杰 等，2008），之后陆续在广西（林林 等，2011）、福建（章松柏 等，2013）、

江苏（张晖 等，2015）、海南（汤亚飞 等，2015）等地发生，成为朱槿（毛明杰 等，2008；林林 

等，2011；张晖 等，2015）、黄秋葵（董迪 等，2010，2012；Xie et al.，2011）、红麻（汤亚飞 等，

2015）、垂花悬铃花（汤亚飞 等，2013）、棉花（Cai et al.，2010）等多种植物的重大病害风险因

子之一（何自福 等，2012）。 

CLCuMuV 病毒粒体为典型的孪生颗粒状，大小 18 ~ 20 nm × 30 nm，基因组为单链环状 DNA

（circular single-stranded DNA，cssDNA），含有 1 个 DNA-A 组分，同时伴随 1 个 β卫星分子（Mansoor 

et al.，2003）。DNA-A 组分大小 2.7 ~ 2.8 kb，含有 6 个 ORF，分别编码 V1、V2、C1、C2、C3 和

C4 蛋白，β卫星大小约 1.3 kb，含有 1 个 ORF，编码 βC1 蛋白（Zhou et al.，1998；Mansoor et al.，

2003）。 

在 CLCuMuV 编码的 6 个蛋白中，关于 V2 蛋白功能研究还相对较少。Amin 等（2011a，2011b）

在研究 CLCuMuV 巴基斯坦分离物（AJ496287、AJ496461）时发现其编码的 V2 蛋白是一个基因沉

默抑制子，可以抑制寄主的 PTGS，同时 V2 还是一个致病相关因子，在寄主植物中过量表达会引起

叶片卷曲等症状，并伴有坏死反应，而对于其亚细胞定位特征，目前尚未见报道。 

很多研究结果显示蛋白的功能与其亚细胞分布特征密切相关，研究蛋白的亚细胞定位特征一方

面有利于解析蛋白的作用方式，同时也有利于发现蛋白的新功能。如东非木薯花叶喀麦隆病毒（East 

African cassava mosaic Cameroon virus，EACMCV）编码的 AV2 蛋白主要分布在细胞质，而在无胞

间连丝的保卫细胞中没有分布，说明 AV2 蛋白可能通过胞间连丝进入细胞中，推测 AV2 蛋白可能

参与了病毒的胞间运动（Chowda-Reddy et al.，2008）；Yang 等（2007）在研究番茄金色花叶病毒

（Tomato golden mosaic virus，TGMV）编码的 AL2 蛋白功能时发现 AL2 在细胞质和细胞核均有分

布，在细胞核内主要负责激活病毒转录，在细胞质内主要参与抑制寄主的基因沉默。目前已有很多

研究结果显示双生病毒编码的 V2 蛋白具有多种功能，在病毒侵染和致病过程中起着重要作用，如

在 CLCuMuV 的近缘病毒 Kokhran 棉花曲叶病毒（Cotton leaf curl Kokhran virus，CLCuKoV）的研

究中发现，V2 突变后会导致病毒的侵染效率下降，在寄主植物体内的积累量降低，植株不表现症状
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（Iqbal et al.，2012）。V2 还参与了病毒的运动（Priyadarshini et al.，2011；Guha et al.，2013）、致

病（Mubin et al.，2010）、抑制寄主的 PTGS（Saeed et al.，2015）等一系列过程。这些结果暗示 CLCuMuV

编码的 V2 可能也是一个多功能蛋白，对病毒侵染和致病起着重要作用。 

本研究中选择在中国发生的 CLCuMuV 朱槿分离物（张晖 等，2015）作为研究对象，通过基

因克隆和生物信息学分析，对 CLCuMuV 编码的 V2 蛋白氨基酸序列进行了分析，构建 V2-YFP 融

合表达载体，对 V2 蛋白的亚细胞定位特征进行了研究，以明确 V2 蛋白亚细胞定位特征，为进一步

解析 CLCuMuV 编码的 V2 蛋白功能及 CLCuMuV 致病机理奠定基础。 

1  材料与方法 

1.1  试验材料 

CLCuMuV 毒源为本实验室保存的 2012 年采自江苏省南京市发病朱槿样品（张晖  等，2015）；

所用荧光标签载体 35S:YFP 由南京农业大学陶小荣教授惠赠。大肠杆菌感受态 Trans10 购自北京全

式金生物公司；农杆菌菌株 GV3101 由本实验室保存；本氏烟（Nicotiana benthamiana）植株培养于

温度为 26 ℃、光照周期为 14 h 光照/10 h 黑暗的光照培养箱中。 

1.2  CLCuMuV V2 基因的扩增及序列分析 

参照Xie等（2002）的方法，用碱裂解法提取病样总DNA。根据CLCuMuV基因组序列（JX914662）

设计 CLCuMuV V2 基因全长扩增引物 MAV2_bgF ： 5′-GAAGATCTATGTGGGATCCATTGT 

TAAACG-3′ 和 MAV2_bgR：5′-GAAGATCTCAACCCTTTGGAACATpCCGG-3′（下划线为 BglⅡ酶

切位点）。以提取病样总 DNA 为模板进行 PCR 扩增。反应体系：DNA 模板 2 μL，上、下游引物（10 

μmol · L-1）各 2 μL，10× PCR Buffer（Mg2+ plus）5 μL，dNTP Mixture 4 μL，TaKaRa Taq（5 U · μL-1）

0.25 μL，加入 ddH2O 使反应液定容至 50 μL，离心混匀后进行 PCR。PCR 反应程序：94 ℃预变性

5 min；94 ℃变性 45 s，51 ℃退火 45 s，72 ℃延伸 40 s，33 个循环；72 ℃充分延伸 10 min；4 ℃

保存。经 1%琼脂糖凝胶，0.5× TAE 缓冲液和 150 V 电压下电泳，0.5 μg · mL-1 溴化乙锭（EB）染色

15 min 后于凝胶成像系统中观察。将扩增所得的目的片段进行割胶回收操作，DNA 凝胶回收试剂盒

回收目的片段后，连接至 pMD18-T 载体，连接体系：4.5 μL 目的片段回收产物，5 μL Solution I，

0.5 μL pMD18-T Vector，16 ℃连接过夜，将连接产物通过热击转化法转入大肠杆菌感受态 Trans10，

涂布于含氨苄青霉素的 LB 平板上，37 ℃恒温培养箱中倒置过夜培养，挑取单菌落进行 PCR 检测，

筛选出阳性克隆委托南京金斯瑞生物公司进行测序。序列分析利用 NCBI（http：//ncbi.nlm.nih.gov/）

的 BLAST 在线分析工具及本地 ClustalX、BioEdit、DNAstar 等软件完成。 

1.3  CLCuMuV V2-YFP 融合表达载体的构建 

将测序验证无误且读码框正确的阳性克隆提取质粒后用 BglⅡ进行单酶切，对目的条带进行切

胶回收，纯化后的目的条带通过 T4 连接酶连接经 BamⅢ单酶切的 35S:YFP 载体，连接体系：目的

片段回收产物 7 μL，1 μL T4 DNA Ligase（350 U · μL-1），1 μL 10× T4 DNA Ligase Buffer，1 μL 线

性化（经过 BamⅢ单酶切）35S:YFP 载体，16 ℃连接过夜，连接产物通过热击法转入大肠杆菌感受

态 Trans10，涂布于含硫酸卡那霉素的 LB 平板上，于 37 ℃恒温培养箱中倒置过夜培养，PCR 筛选

阳性克隆并进行序列测定，测序验证无误后获得重组质粒 V2-YFP。 



Chen Simin，Ji Yinghua，Wu Gentu，Zhao Wenhao，Wu Shuhua，Xiao Liubin，Sun Xianchao，Zhou Yijun，Qing Ling. 
Characterization and subcellular localization of V2 protein encoded by Cotton leaf curl Multan virus infecting Hibiscus rosa-sinensis. 

2420                                                                   Acta Horticulturae Sinica，2018，45 (12)：2417–2426. 

1.4  CLCuMuV V2 蛋白的亚细胞定位 

电击转化参照王碧（2015）的方法将重组质粒 V2-YFP 及 35S:YFP 空载体质粒转化农杆菌

GV3101，涂布于含利福平及硫酸卡那霉素的 LB 平板上，28 ℃恒温培养箱中倒置培养 48 h。挑取

单菌落进行 PCR 检测，筛选阳性克隆。 

瞬时表达参照邱礽等（2009）的方法，28 ℃摇床过夜培养至 OD600 为 0.8 时收集菌体，用新鲜

配置的浸润液 MMA（10 mmol · L-1 MgCl2；10 mmol · L-1 MES 以及 0.1 mmol · L-1 AS）重悬菌体，

调 OD600 为 0.5，室温静置 2 h。选取 4 ~ 6 叶期健康的本氏烟幼苗，用去除针头的无菌注射器浸润处

理本氏烟叶片。进行 3 次生物学重复，每次生物学重复浸润 8 ~ 10 株，每株浸润 3 片叶片，每片叶

均有两个浸润点。浸润后的本氏烟置于 25 ℃培养箱培养。40 h 后切取叶片浸润区制作临时玻片，

于激光共聚焦显微镜（ZEISS LSM710）488 nm 激发光下观察上皮细胞中目标蛋白的表达情况及其

亚细胞定位特征。核定位观察时用 DAPI（4’,6’-diamidino-2-phenylindole）标记细胞核：先取观察样

品用 DAPI 染色，10 min 后洗脱染色液，于激光共聚焦显微镜下观察荧光。 

1.5  CLCuMuV V2 转录产物的 RT-PCR 检测 

为了验证 V2-YFP 在本氏烟叶片细胞中是否正常转录，称取浸润处理的本氏烟叶片组织 0.1 g

在液氮中充分研磨，参照郭思瑶等（2015）的方法，用 TRIzol® Reagents 提取总 RNA，根据

PrimeScriptTM RT reagent 试剂盒方法合成 cDNA。以上述 cDNA 为模板，利用 V2 全长扩增的上游引

物（MAV2_bgF）和位于 YFP N 端的引物（EGFP-N）进行 PCR 检测。 

1.6  CLCuMuV V2 蛋白的 Western blot 分析 

称取 0.4 g 浸润处理（40 hpi）的本氏烟叶片，用蛋白抽提液（100 mmol · L-1 Tris-HCl，pH 8.0；

6% SDS；2% β–巯基乙醇）进行总蛋白抽提，95 ℃变性 10 min，冰浴 5 min，12 000 r · min-1 离心

5 min，取上清液，即为 Western blot 试验蛋白样品。取适量蛋白样品于 12% SDS-PAGE 胶上进行电

泳（80 V，1 h；130 V，1 h）。将聚偏二氟乙烯（PVDF）膜在甲醇中浸润 20 s 激活，在电转缓冲液

中通过湿转转膜仪将凝胶转移到膜上（260 mA，1 h）。取出 PVDF 膜，用 1× PBST 清洗 3 次，加入

封闭液（利用 1× PBST 配制的 5%脱脂奶粉），室温 120 r · min-1 振荡 1 h，用 1× PBST 清洗 3 次；加

入 GFP 抗体，4 ℃孵育过夜后用 1× PBST 清洗 3 次；加入二抗（羊抗兔），室温 120 r · min-1 振荡孵

育 1 h，再用 1× PBST 清洗 3 次。参照 ECL Western Blotting Substrate 显色试剂盒避光显色 5 min。

在天能 Tanon 5200 Multi 全自动荧光/化学发光成像分析系统下进行观察。 

2  结果与分析 

2.1  CLCuMuV V2 基因克隆 

鉴于 CLCuMuV 编码的 V2 基因本身含有 BamHⅠ酶切位点，本研究中采用的 35S:YFP 载体的

多克隆位点只有一个 BamⅢ，因此在设计 V2 基因全长扩增引物时引入了 BglⅡ酶切位点（兼容

BamⅢ）。利用该引物，以病样 DNA 为模板进行 PCR 扩增，琼脂糖凝胶电泳结果显示扩增到一条约

400 bp 的特异条带,与 CLCuMuV 编码的 V2 基因（366 bp）大小一致。回收该片段，连接克隆载体

pMD18-T，转化大肠杆菌，菌落 PCR 筛选阳性克隆，经测序验证无误后获得重组质粒 pMD18T-V2。 
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2.2  CLCuMuV V2 蛋白的氨基酸序列特征分析 

CLCuMuV 江苏分离物 V2 基因核苷酸序列全长 366 bp，编码一个含有 121 个氨基酸约 14 kD 的

蛋白，该蛋白与之前报道的江苏分离物（JX914662）编码的 V2 蛋白氨基酸序列完全一致。 

除江苏分离物外，对已报道的 CLCuMuV 其他分离物编码的 V2 蛋白氨基酸序列也进行了分析，

结果（图 1）发现各分离物编码的 V2 氨基酸序列非常保守。本研究中获得的 V2 氨基酸序列除与广

东（HQ455353、HQ455363）、广西（JQ317603）部分分离物存在一个氨基酸突变外，与海南（KF766955、

KF766953、KF444948）、福建（JX861210）、云南（KF766947）及广东（KF766951、KF766949、

KF766945、HQ455361、JN968573、HQ455349、HQ455348）、广西（HQ455357、HQ455356、HQ455355、

GU574208、GQ924756、GQ503175）其他分离物的氨基酸序列完全一致。CLCuMuV 中国分离物编

码的 V2 氨基酸序列与巴基斯坦及印度等分离物 V2 氨基酸序列差异较大。 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

图 1  已报道的 CLCuMuV 分离物 V2 蛋白的氨基酸序列比较 
Fig. 1  Amino acid sequence comparison of reported CLCuMuV isolates V2 protein 

 

2.3  CLCuMuV V2-YFP 融合表达载体的构建 

鉴于克隆 V2 基因时分别在基因的两端引入了 BglⅡ酶切位点，因此通过 BglⅡ酶切 pMD18T-V2

获得了 V2 基因。在利用琼脂糖凝胶电泳分析 pMD18T-V2 经 BglⅡ酶切产物时发现有两条片段。其

中一条大小在 2 000 ~ 3 000 bp 之间，与 pMD18-T 大小一致。另一条大小约 400 bp，与 366 bp 的

V2 大小一致。回收大小约 400 bp 的目的片段，通过 T4 连接酶将其连接经 BamHⅠ（与 BglⅡ酶切

位点兼容）处理后纯化回收的 YFP 空载体质粒，转化 Trans10 感受态细胞，利用载体引物 35SF 和

EGFP-N 经 PCR 进行阳性克隆筛选（图 2，A）。 
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鉴于 V2 基因是经单酶切后插入 35S:YFP 载体，因此 V2 可以正向插入，亦可反向插入，为了保

证插入方向正确，对筛选到的阳性克隆进一步利用引物 35SF 和 MAV2_bgR 进行菌落 PCR 筛选（图

2，B），并进一步测序进行验证，测序结果正确的阳性克隆命名为 V2-YFP，从而获得带有 YFP 标

签的 V2 重组表达载体。 

 

 

 

 

 

 

 
图 2  CLCuMuV V2-YFP 载体构建 

A：YFP 及 V2-YFP 载体图谱；B：PCR 筛选 V2-YFP 重组阳性克隆。 

Fig. 2  Construction of CLCuMuV V2-YFP vector 

A：Diagram of YFP and V2-YFP；B：Detection and confirmation of the recombinant V2-YFP vector by PCR. 

 

2.4  CLCuMuV V2 蛋白亚细胞定位特征分析 

将瞬时表达载体 V2-YFP 通过电击法转化农杆菌，选取 4 ~ 6 叶期健康的本氏烟幼苗，利用农杆

菌浸润液处理本氏烟叶片，于激光共聚焦显微镜下观察叶片表皮细胞中的绿色荧光信号，结果（图

3）发现浸润 V2-YFP 的本氏烟叶片细胞中都有明显的绿色荧光信号，在细胞质分布的绿色荧光信号

会形成小的聚合体，在细胞核周区域也疑似有分布。 

 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

图 3  V2 在本氏烟表皮细胞细胞质形成的聚合体 

箭头指示聚合体。 

Fig. 3  V2 aggregates in the cytoplasm of the epidermal cells of Nicotiana benthamiana leaves 

Arrows pointed to the position of V2 aggregates in the cytoplasm. 

 

为了进一步印证其在细胞核周区域的分布，采用 DAPI 处理细胞核后进行观察，结果发现荧光

信号主要分布在细胞核周（图 4），而 YFP 空载体浸润处理的叶片的细胞质和细胞核均能观察到明

显的绿色荧光信号，但在细胞质中没有绿色荧光的点状聚集。重复 3 次，结果均一致。表明 V2 在
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本氏烟表皮细胞的细胞质及细胞核周均有分布，同时在细胞质中会形成聚合的小体。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
图 4  V2 在本氏烟叶片表皮细胞中的亚细胞定位 

红框所示区域为细胞核。 

Fig. 4  Subcellular localization of V2 in the epidermal cells of Nicotiana benthamiana leaves 

The nucleus of N. benthamiana is markerd with red box. 

2.5  V2-YFP 的转录及表达检测 

浸润 V2-YFP 的本氏烟样品中均可以扩增出 1 条约 400 bp 的特异性条带，而空载体对照无对应

条带（图 5，A），表明 V2-YFP 转录正常。 

Western blot 检测，结果（图 5，B）显示在浸润 V2-YFP 的本氏烟样品中检测到约 40 kD 的特

异性条带，与预期的 V2-YFP 融合蛋白大小相近；而接种 YFP 的本氏烟样品在 27 kD 处有明显条带，

与 YFP 大小一致。这些结果表明 V2-YFP 在本氏烟叶片细胞中的转录和表达均正常。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
图 5  V2-YFP 在本氏烟细胞中的转录及表达检测 

Fig. 5  Detection of transcription and expression of V2-YFP in Nicotiana benthamiana 

A：RT-PCR；B：Western blot. 

3  讨论 

本研究中选择 CLCuMuV 朱槿分离物为研究对象，对其 V2 基因进行了克隆及序列测定。构建

了带有 YFP 荧光标签的重组表达载体 V2-YFP，转化农杆菌后浸润接种本氏烟。结果发现在本氏烟

表皮细胞中，V2 蛋白在细胞质及细胞核周均有分布，同时细胞质中伴有小聚合体形成，这是
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CLCuMuV 编码的 V2 蛋白亚细胞定位特征的首次报道，为进一步研究其功能奠定了基础。 

多项研究证实，对病毒蛋白的亚细胞定位进行观察与分析是揭示其功能特征快速而有效的方法

（Maroniche et al.，2012），因此研究蛋白的亚细胞定位特征有利于推动蛋白功能的解析。在本研究

中，发现 CLCuMuV 编码的 V2 在细胞质及细胞核周均有分布，同时在细胞质会形成小聚合体，这

些特征可能与其功能密切相关。许多植物病毒和动物病毒编码的蛋白都能在寄（宿）主细胞中形成

小聚合体，这些小聚合体可能与病毒的定位和生物学功能相关（Gorovits et al.，2013）。Gorovits 等

（2016）在研究 TYLCV 编码的 V2 蛋白时也发现其在侵染的植物细胞中形成聚合体，并推测这种

聚合体在 TYLCV 侵染过程中起着重要作用。而作者在观察 CLCuMuV 编码的 V2 蛋白亚细胞定位

特征时也发现 V2 会在细胞质形成聚合体，推测可能与 V2 在病毒侵染过程中的角色相关。除在细胞

质形成聚合体外，CLCuMuV 编码的 V2 蛋白在细胞核周也有分布。由于双生病毒的复制是在细胞

核内完成的，而其转录场所是在细胞质，因此病毒的基因组在复制完成后需要由细胞核转运到细胞

质才能完成其生活史（Gafni & Epel，2002；Hanley-Bowdoin et al.，2013），Rojas 等（2001）在研

究 TYLCV 编码的 V2 蛋白在病毒运动中的功能时发现 V2 在细胞核周有分布，并能够增强病毒基因

组 DNA 的出核能力，推测其参与了病毒基因组 DNA 的核质转运过程，而 CLCuMuV 编码的 V2 在

细胞核周也有分布，推测这种核周分布的特征可能与其在病毒基因组核质转运中的作用密切相关。 

中国报道的 CLCuMuV 各分离物之间核苷酸序列高度同源（> 99%）（Du et al.，2015）。本研究

在分析 CLCuMuV 编码的 V2 蛋白氨基酸序列时也发现：CLCuMuV 江苏分离物的 V2 蛋白氨基酸序

列与我国已报道的 39 个 CLCuMuV 分离物中的 31 个序列完全一致，而与剩余的 8 个分离物

（JQ317603、JQ963625、JX286658、HQ455353、HQ455365、HQ455363、HQ455367、JQ963627）

之间仅存在一个氨基酸突变。说明中国各 CLCuMuV 分离物编码的 V2 蛋白非常保守。目前双生病

毒编码的 V2 蛋白功能已有很多报道，但 CLCuMuV 编码的 V2 蛋白功能方面的报道还相对较少，已

报道的两个巴基斯坦分离物（AJ496287、AJ496461）与中国发生的 CLCuMuV 虽然都属于同一个种，

但二者之间的序列差异相对较大，与我国分离物相比较，巴基斯坦分离物编码的 V2 蛋白序列不仅

存在多个（5 个）氨基酸位点突变，C 端还缺失了 18 个氨基酸。本研究中选择 CLCuMuV 朱槿分离

物编码的 V2 蛋白为研究对象，明确其亚细胞定位特征，为进一步解析 CLCuMuV 编码的 V2 蛋白功

能及 CLCuMuV 的致病机理提供了前期的研究基础。 
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