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　　摘要：为了获得来源于西洋梨红贝雷沙寄主潜带苹果茎沟病毒（ＡＳＧＶ）分离物的基因组全长序列，并明确其分子
特性，采用ＲＴ－ＰＣＲ、ＲＡＣＥ末端克隆及生物信息学方法，对ＡＳＧＶ分离物基因组全长进行序列测定，并对其序列特点
进行分析。结果发现，来源于西洋梨的 ＡＳＧＶ－ＨＢ分离物的基因组全长序列为 ６４９６ｎｔ（ＧｅｎＢａｎｋ登录号：
ＫＵ６０５６７２），含有２个开放阅读框ＯＲＦ１、ＯＲＦ２及２个可变区Ⅵ、Ⅶ。序列分析表明ＡＳＧＶ－ＨＢ与ＧｅｎＢａｎｋ登录的１８
个ＡＳＧＶ分离物的基因组全长核苷酸序列同源性为８０．６％ ～８７．７％；ＯＲＦ１和 ＯＲＦ２编码的氨基酸同源性分别为
８４３％～９２．３％和９４．４％～９８．７％；Ⅵ和Ⅶ可变区的氨基酸序列同源性分别为２２．９％ ～６８．８％和４８．８％ ～９２２％；
系统发育树分析显示，来源于不同国家的相同寄主的ＡＳＧＶ分离物聚集为同一分支。结果表明，ＡＳＧＶ的分子变异无
地域相关性，具有一定的寄主选择性，研究结果为进一步探究ＡＳＧＶ的群体遗传进化机制及其防治提供了重要的分子信息。
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　　苹果茎沟病毒（ａｐｐｌｅｓｔｅｍｇｒｏｏｖｉｎｇｖｉｒｕｓ，ＡＳＧＶ）为β－线
性病毒科（Ｆｌｅｘｉｖｉｒｉｄａｅ）发状病毒属（Ｃａｐｉｌｌｏｖｉｒｕｓ）的代表
种［１］，是一种严重危害果树产业的潜隐性病毒。ＡＳＧＶ感染
梨树后一般不产生明显的症状，但对产量和品质有严重的影

响，给果树生产带来严重的经济损失。且 ＡＳＧＶ一旦感染便
较难脱除，脱除率仅为６８．９％［２］。ＡＳＧＶ存在多种分子变异，
目前尚未报道西洋梨寄主 ＡＳＧＶ分离物基因组全长序列信
息，了解ＡＳＧＶ的分子序列变异特点为研究 ＡＳＧＶ的群体遗
传和果树防治提供重要的分子依据。自１９６５年 Ｗａｔｅｒｗｏｒｔｈ
首次报道苹果被感染 ＡＳＧＶ后，陆续在梨、杏、柑橘、百合、猕
猴桃、樱桃等［３－７］植株上发现该病毒。研究明确 ＡＳＧＶ基因
组含有２个重叠开放阅读框（ｏｐｅｎｒｅａｄｉｎｇｆｒａｍｅ，ＯＲＦｓ），分别
编码多聚蛋白（ｐｏｌｙｐｒｏｔｅｉｎ）和运动蛋白（ＭＰ），多聚蛋白包含
４个结构域，分别为甲基转移酶（Ｍｅｔ）、类木瓜蛋白酶（Ｐ－
Ｐｒｏ）、解旋酶（Ｈｅｌ）、ＲＮＡ聚合酶（ＲｄＲｐ）和外壳蛋白
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（ＣＰ）［８］；ＯＲＦ２编码３６ｋｕ运动蛋白（ＭＰ），与复制酶和ＣＰ之
间存在重叠［９］。ＡＳＧＶ基因组中存在 ２个可变区（ｖａｒｉａｂｌｅ
ｒｅｇｉｏｎｓ），称为Ⅵ和Ⅶ，Ⅴ～Ⅰ可变区在基因组５２３～５７０ａａ位
置处，Ⅶ可变区在复制酶和ＣＰ之间，位于１５８３～１８６８ａａ位
置处跟ＯＲＦ２区域存在重叠。Ｌｉｅｂｅｎｂｅｒｇ等通过对Ⅵ和Ⅶ区
进行压力选择分析及系统发育树分析，发现 ＡＳＧＶ的多样性
与寄主存在一定的相关性［１０］。目前 ＧｅｎＢａｎｋ登录了来源于
日本百合分离物 ＣＴＬＶ－Ｌ和 ＣＴＬＶ－Ｌｉ－２３，韩国砂梨分离
物ＡＳＧＶ－Ｐ、德国苹果分离物ＡＳＧＶ－ＡＣ和印度日本苹果分
离物ＡＳＧＶ－Ｐ２０９及来自中国台湾柑橘分离物 ＣＴＬＶ－Ｋ和
ＣＴＬＶ－ＬＣｄ－ＮＡ－１等１８个ＡＳＧＶ分离物的全基因组序列，
而国内外尚未报道来源于西洋梨寄主的ＡＳＧＶ分离物基因组
全长序列。本研究根据ＧｅｎＢａｎｋ上登录的ＡＳＧＶ分离物基因
组全长序列设计引物，并结合ＲＡＣＥ技术首次从西洋梨品种红
贝雷沙中获得ＡＳＧＶ分离物，命名为 ＡＳＧＶ－ＨＢ，分析了其基
因组结构并进行生物信息学分析，明确其分子进化地位以及该

病毒与地域起源和寄主种类的相关性，旨在为进一步探究果树

ＡＳＧＶ的群体遗传和防治提供分子依据。

１　材料与方法

１．１　材料
红贝雷沙枝条于２０１０年４月采自中国农业科学院郑州

果树研究所，取枝条韧皮部作为检测材料，采用引物 ＡＳＧＶ－
Ｕ（５′－ＣＣＣＧＣＴＧＴＴＧＧＡＴＴＴＧＡＴＡＣＡＣＣＴＣ－３′）／ＡＳＧＶ－２
（５′－ＧＧＡＡＴＴＴＣＡＣＡＣＧＡＣＴＣＣＴＡＡＣＣＣＴＣＣ －３′）［１１］，经
ＲＴ－ＰＣＲ检测证实感染ＡＳＧＶ；通过芽尖组织培养获得的离
体植株保存于华中农业大学“国家果树无毒种质资源室内保

存中心”，取其叶片和茎尖作为本研究提取核酸的材料。

１．２　总ＲＮＡ的提取
参照报道的ＣＴＡＢ法［１２－１３］，取待检材料嫩叶和茎尖０．１

ｇ，加液氮研磨成粉末，后加入 ２％的 ＣＴＡＢ缓冲液［２％
ＣＴＡＢ、１．５ｍｏｌ／ＬＮａＣｌ、２％ ＰＶＰ－４０、１００ｍｍｏｌ／ＬＴｒｉｓ－ＨＣｌ
（ｐＨ值８．０）、２０ｍｍｏｌ／ＬＥＤＴＡ］和２％ β－巯基乙醇，６５℃水
浴后加入等体积水饱和酚 ∶氯仿 ∶异戊醇［２５∶２４∶１］，取上
清加入２．５倍体积无水乙醇和１０％ ３ｍｏｌ／Ｌ醋酸钠（ｐＨ值
５．２）沉降ＲＮＡ，溶于ＤＥＰＣ水中，－８０℃保存。
１．３　ＲＴ－ＰＣＲ扩增基因组全长序列

根据 ＧｅｎＢａｎｋ上登录的 ＡＳＧＶ（ＧｅｎＢａｎｋ登录号：
Ｄ１６６８１）基因组序列保守区域设计引物，对 ＡＳＧＶ－ＨＢ部分
片段进行扩增并送公司测序，结合测序结果设计引物扩增其

间隔序列。ＲＴ－ＰＣＲ体系２０μＬ：总ＲＮＡ２μｇ、６碱基随机引
物１μＬ，加ＲＮａｓｅＦｒｅｅｄＨ２Ｏ补足１０μＬ，混匀后９０℃温浴
７ｍｉｎ，冰浴３ｍｉｎ，后加入 ５×Ｍ－ＭＬＶＢｕｆｆｅｒ４μＬ、ｄＮＴＰｓ

１μＬ、ＲＲＩ０．５μＬ、Ｍ－ＭＬＶ０．５μＬ和 ＲＮａｓｅＦｒｅｅｄＨ２Ｏ
４μＬ。反应条件：３７℃１．５ｈ，－２０℃备用。

ＰＣＲ反应体系 ２５μＬ：１０×ＴａｑＤＮＡｐｏｌｙｍｅｒａｓｅＢｕｆｆｅｒ
（Ｍｇ２＋）２．５μＬ、ｄＮＴＰｓ０．５μＬ、引物 ０．５μＬ、ＴａｑＤＮＡ
Ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ０．２５μＬ、ｃＤＮＡ２μＬ、加水补足２５μＬ。ＰＣＲ扩增
程序：９５℃３ｍｉｎ，９５℃ ３０ｓ，５５℃ ３０ｓ（可变），７２℃ １ｍｉｎ
（可变），３４个循环；７２℃延伸 １０ｍｉｎ。采用 ５′ＲＡＣＥ和 ３′
ＲＡＣＥ（ＴａＫａＲａ公司）技术获得５′端和３′端序列，送至上海生
工生物公司测序。

１．４　ＡＳＧＶ基因组全长序列克隆和序列分析
选取经 ＰＣＲ鉴定为阳性的菌液提交至上海生工生物工

程公司武汉分公司测序，采用 ＶｅｃｔｏｒＮＴＩＡｄｖａｎｃｅ１１．５．３完
成对序列的拼接，多重比对用ＢｉｏＥｄｉｔ、ＲＤＰ４等生物学软件完
成，系统发育树构建采用 ＤＮＡＭＡＮ（７．０）、ＭＥＧＡ６．０软件，
Ｎｅｉｇｈｂｏｒ－Ｊｏｉｎｉｎｇ法进行分析，设置１０００次重复，并隐藏了
支撑值低于５０的数值。

２　结果与分析

２．１　来源于中国西洋梨ＡＳＧＶ－ＨＢ分离物基因组全长核苷
酸序列分析

将扩增得到的序列利用ＶｅｃｔｏｒＮＴＩＡｄｖａｎｃｅ１１．５．３软件
进行拼接，获得ＡＳＧＶ－ＨＢ分离物基因组全长为６４９６ｎｔ（不
含 ＰｌｏｙＡ尾），其序列递交 ＧｅｎＢａｎｋ，获得的登录号为
ＫＵ６０５６７２。利用在线工具对其进行核苷酸编码的开放阅读
框预测 （ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｎｃｂｉ．ｎｌｍ．ｎｉｈ．ｇｏｖ／ｇｏｒｆ／ｇｏｒｆ．ｈｔｍｌ），
ＡＳＧＶ－ＨＢ基因组结构与报道的 ＡＳＧＶ分离物一致，可编码
２个重叠的开放阅读框，为 ＯＲＦ１（３７～６３５４ｎｔ）和 ＯＲＦ２
（４７８８～５７５０ｎｔ），分别编码２１０５ａａ分子量为２４１ｋｕ的多
聚蛋白和３２０ａａ分子量为３６ｋｕ的蛋白；多聚蛋白含有甲基
转移酶、木瓜蛋白酶、解旋酶和ＲＮＡ依赖的ＲＮＡ聚合酶以及
位于基因组Ｃ末端２７ｋｕ的外壳蛋白。５′ＵＴＲ含有３６个核
苷酸，３′ＵＴＲ含有１４２个核苷酸。通过 ＢｉｏＥｄｉｔ软件对 ＯＲＦ１
氨基酸进行多重比对发现，ＡＳＧＶ－ＨＢ基因组中存在与其他
ＡＳＧＶ分离物基因组相似的 ２个可变区，分别为Ⅵ（５３２～
５７０ａａ）和Ⅶ（１５３８～１８６８ａａ）。Ⅶ区与 ＯＲＦ２部分区域重
叠。因此，基于预测的蛋白保守功能结构域，ＡＳＧＶ－ＨＢ分
离物基因组结构见图１。将ＡＳＧＶ－ＨＢ分离物与ＧｅｎＢａｎｋ上
收录的来源于不同寄主及不同地域的１８个 ＡＳＧＶ分离物的
基因组全长序列及部分编码区氨基酸进行同源性比较，结果

（表１、表２）表明，ＡＳＧＶ－ＨＢ与此１８个ＡＳＧＶ分离物的基因
组全长核苷酸序列相似性为８０．６％～８７．７％。其中ＡＳＧＶ－
ＨＢ全长序列与日本苹果上的 Ｐ－２０９分离物全长序列相似
性最高，为８７．７％；ＯＲＦ１和ＯＲＦ２氨基酸同源性分别为

—４４— 江苏农业科学　２０１７年第４５卷第１８期



表１　ＧｅｎＢａｎｋ收录的不同ＡＳＧＶ分离物的寄主及地理来源

分离物 寄主 来源 ＧｅｎＢａｎｋ登录号
Ｊ２ 梨 Ｈｕｂｅｉ，Ｃｈｉｎａ ＫＵ１９８２８９
ＨＨ 梨 Ｈｕｂｅｉ，Ｃｈｉｎａ ＪＮ７０１４２４．１
Ｐ－２０９ 苹果 Ｊａｐａｎ Ｄ１４９９５．２
Ｔ４７ 苹果 Ｂｅｉｊｉｎｇ，Ｃｈｉｎａ ＫＦ４３４６３６．１
ＣＨＮ 苹果 Ｓｈａｎｘｉ，Ｃｈｉｎａ ＪＱ３０８１８１．１
ＹＴＧ 苹果 Ｂｅｉｊｉｎｇ，Ｃｈｉｎａ ＫＪ５７９２５３．１
ＡＣ 苹果 Ｇｅｒｍａｎｙ ＪＸ０８０２０１．１
Ｐ１２ 苹果 Ｉｎｄｉａ ＨＥ９７８８３７．１
Ｌ 百合 Ｊａｐａｎ Ｄ１６６８１．１
Ｌｉ－２３ 百合 Ｊａｐａｎ ＡＢ００４０６３．１
ＰＫ 柑橘 Ｔａｉｗａｎ，Ｃｈｉｎａ ＪＸ４１６２２８．１
ＭＴＨ 柑橘 Ｂｅｉｊｉｎｇ，Ｃｈｉｎａ ＫＣ５８８９４８．１
ＭＬ 柑橘 ＵＳＡ ＥＵ５５３４８９．１
Ｌｃｄ－ＮＡ－１ 柑橘 Ｔａｉｗａｎ，Ｃｈｉｎａ ＦＪ３５５９２０．１
ＳＴＪ 柑橘 Ｈｕｂｅｉ，Ｃｈｉｎａ ＪＱ７６５４１２．１
Ｋ 柑橘 Ｔａｉｗａｎ，Ｃｈｉｎａ ＡＹ６４６５１１．１
ＸＨＣ 柑橘 Ｃｈｏｎｇｑｉｎｇ，Ｃｈｉｎａ ＫＣ５８８９４７．１
ＳＫ 梨 ＳｏｕｔｈＫｏｒｅａ ＡＹ５９６１７２

８４３％～９２．３％和９４．４％～９８．７％，可变区Ⅵ（５３２～５７０ａａ）
和Ⅶ（１５８３～１８５２ａａ）氨基酸相似性分别为 ２２．９％ ～
６８８％和４８．８５％～９２．２％，５′端ＵＴＲ和３′端 ＵＴＲ核苷酸相
似性分别为１００％和９８．６％。
　　将ＡＳＧＶ－ＨＢ和 ＧｅｎＢａｎｋ数据库上收录的来源于不同
国家或地区的苹果、梨、柑橘和百合寄主的１８个 ＡＳＧＶ分离
物基因组全长序列进行系统发育树分析（图２）。结果表明，
１９个ＡＳＧＶ分离物可聚为３个组群，分别命名为Ⅰ、Ⅱ、Ⅲ。
Ⅰ组群分为２个分支，其中来源于日本的百合Ｌｉ－２３和Ｌ聚
为１个分支，ＡＳＧＶ－ＨＢ分离物为独立分支，与日本和中国的
苹果、柑橘和梨分离物（ＹＴＧ、ＨＨ、ＣＨＮ、ＭＴＨ、Ｐ２０９和Ｔ４７）聚
为Ⅰ组群。Ⅱ组群由３个分支组成，其中来源于美国和中国
寄主的柑橘分离物（分别为 ＳＴＪ、ＸＨＣ、Ｋ、Ｌｃｄ－ＮＡ－１、ＰＫ、
ＭＬ）聚集为１个分支；来源于印度和德国的苹果寄主 ＡＣ和
Ｐ１２的分离物聚集为另一个分支，来源于中国砂梨的分离物
ＡＳＧＶ－Ｊ２单独为１个分支；来源于韩国寄主的梨ＳＫ分离物
单独聚为Ⅲ组。
２．２　ＡＳＧＶ－ＨＢ分离物ｍｐ基因核苷酸序列分析

ＡＳＧＶ－ＨＢ分离物与报道的１８个分离物ｍｐ基因核苷
表２　ＡＳＧＶ－ＨＢ与ＧｅｎＢａｎｋ收录的１８个ＡＳＧＶ基因组序列在核苷酸及氨基酸水平上的同源性比较

寄主 分离物　　

基因组 ５′ＵＴＲ ＯＲＦ１ ＯＲＦ２ ３′ＵＴＲ

核苷

酸数

（个）

核苷酸

同源性

（％）

核苷

酸数

（个）

核苷酸

同源性

（％）

核苷

酸数

（个）

核苷酸

同源性

（％）

氨基酸

同源性

（％）

核苷

酸数

（个）

核苷酸

同源性

（％）

氨基酸

同源性

（％）

核苷

酸数

（个）

核苷酸

同源性

（％）

梨 ＨＢ ６４９６ ３６ ６３１８ ９６３ １４２
Ｊ２ ６４９７ ８４．４ ３７ １００ ６３１８ ８４．１ ９２．３ ９６３ ９７．１ ９８．７ １４２ ９５．０
ＨＨ ６４９６ ８５．２ ３６ １００ ６３１８ ８４．８ ８８．４ ９６３ ８５．３ ９６．２ １４２ ９５．７
ＳＫ ６４９７ ７９．４ ３６ ９７．１ ６３１８ ７８．９ ８４．５ ９６３ ８３．９ ９３．４ １４３ ９５．０

苹果 Ｐ－２０９ ６４９５ ８７．７ ３５ １００ ６３１８ ８７．４ ９０．５ ９６３ ８７．２ ９７．８ １４２ ９８．６
Ｔ４７ ６４９６ ８７．６ ３６ １００ ６３１８ ８７．３ ９０．３ ９６３ ８６．７ ９６．６ １４２ ９８．６
ＣＨＮ ６４９５ ８４．３ ３５ ９７．１ ６３１８ ８４．０ ８７．８ ９６３ ８４．４ ９４．４ １４３ ９４．３
ＹＴＧ ６４９５ ８４．４ ３５ １００ ６３１８ ８４．１ ８８．０ ９６３ ８７．０ ９７．５ １４２ ９６．５
ＡＣ ６４９６ ８１．１ ３６ １００ ６３１８ ８０．７ ８６．６ ９６３ ８５．２ ９７．２ １４２ ９７．９
Ｐ１２ ６４７８ ８０．６ ３３ １００ ６３０３ ８０．１ ８４．０ ９６１ ８４．３ ９５．０ １４３ ９６．５

百合 Ｌ ６４９６ ８２．５ ３５ １００ ６３１８ ８２．２ ８７．０ ９６３ ８５．４ ９６．２ １４３ ９５．７
Ｌｉ－２３ ６４９５ ８２．４ ３５ ９７．１ ６３１８ ８２．０ ８６．８ ９６３ ８５．８ ９６．２ １４２ ９５．７

柑橘 ＰＫ ６４９６ ８１．６ ３６ ９７．１ ６３１８ ８１．１ ８５．６ ９６３ ８４．３ ９６．９ １４２ ９７．２
ＭＴＨ ６４９７ ８６．８ ３６ １００ ６３１８ ８６．５ ８９．３ ９６３ ８６．２ ９７．２ １４３ ９５．０
ＭＬ ６４９５ ８１．４ ３６ ９７．１ ６３１８ ８１．１ ８６．２ ９６３ ８６．１ ９６．９ １４１ ８９．４
Ｌｃｄ－ＮＡ－１ ６４９６ ８１．６ ３５ １００ ６３１８ ８１．２ ８６．０ ９６３ ８４．７ ９６．９ １４３ ９６．５
ＳＴＪ ６４９７ ８１．５ ３６ １００ ６３１８ ８１．１ ８５．５ ９６３ ８３．６ ９５．９ １４２ ９６．５
Ｋ ６４９６ ８１．７ ３５ １００ ６３１８ ８１．４ ８５．７ ９６３ ８４．１ ９６．６ １４３ ９５．０
ＸＨＣ ６４９７ ８１．１ ３６ １００ ６３１８ ８０．７ ８４．８ ９６３ ８２．７ ９５．６ １４３ ９５．０

酸序列同源性为７８．５％～９６．４％，与报道的中国砂梨分离物
ＡＳＧＶ－Ｊ２相似性最高。进而对其 ＡＳＧＶ分离物的 ｍｐ基因
在核苷酸水平上进行系统发育树分析，结果表明，共分析的

１９个分离物分为２个组群，分别命名为Ⅰ和Ⅱ组群。Ⅰ组群
包含２个分支，其中来源于中国和美国的柑橘 ｍｐ分离物均
聚为１个分支，来源于南非、印度和德国的梨与苹果寄主的
ｍｐ分离物聚为另一个分支。Ⅱ组群主要分为２个分支，其中
ＡＳＧＶ－ＨＢ西洋梨分离物与来源于中国的砂梨 Ｊ２分离物聚
为同一分支；来源于中国和日本的苹果、梨、柑橘和百合分别

聚集为同一个分支的随寄主而选择的不同簇（图３）。

２．３　ＡＳＧＶ－ＨＢ分离物ｃｐ基因核苷酸序列分析
将ＡＳＧＶ－ＨＢ分离物与选取的 ＧｅｎＢａｎｋ上登录的来源

于中国、日本、南非、印度、韩国、德国的苹果、梨、百合、柑橘和

竹子寄主上的３４个ＡＳＧＶ分离物基于 ｃｐ基因序列的同源性
为８８．８５％～９５．５％，与来源于日本的 Ｐ２０９苹果分离物的同
源性为９５．２％。进而对 ｃｐ基因进行系统发育树分析，结果
（图４）表明，来源于不同寄主的３５个 ＡＳＧＶ分离物可分为３
个组群，分别命名为Ⅰ、Ⅱ和Ⅲ。Ⅰ组群包含２个分支，其中
来源于南非的苹果独立成簇，与中国不同地区柑橘的ｃｐ基因
分离物聚为１个分支；来源于巴西、日本、中国、印度、南非和
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德国的梨、苹果、柑橘和竹子的 ｃｐ分离物分别聚集为同一个
分支的随寄主而选择的不同簇，其中ＡＳＧＶ－ＨＢｃｐ基因分离
物与来源于南非、巴西、日本和中国的梨与苹果的 ｃｐ分离物
（Ａ１９、ＨＰＨＦ１５、Ｔ４７、Ｐ２０９和 ＭＰ２２０）聚为此分支的同一簇；
来源于中国的苹果和柑橘聚为第Ⅱ组；来源于美国的柑橘单
独成簇，与来源于印度的苹果聚为第Ⅲ组。

３　讨论与结论

本研究采用ＲＴ－ＰＣＲ结合末端 ＲＡＣＥ法首次对采集自
中国农业科学院郑州果树研究所西洋梨红贝雷沙样品的

ＡＳＧＶ分离物，即ＡＳＧＶ－ＨＢ的基因组进行扩增和测序，获得
其全长序列为６４９６ｎｔ（不含ｐｌｏｙＡ），包含２个完整的ＯＲＦｓ。
其中ＯＲＦ１编码含有４个保守结构域的复制酶蛋白（Ｒｅｐ）以
及外壳蛋白（ＣＰ），ＯＲＦ２编码运动蛋白（ＭＰ），以及序列变异
明显的Ⅵ和Ⅶ区。报道显示，ＡＳＧＶ的 ｃｐ和 ｍｐ基因均通过
亚基因组表达［１４］，ｃｐ通过亚基因组表达引起寄主系统感染，
在ｃｐ亚基因组（ｓｕｂｇｎｏｍｉｃＲＮＡ，ｓｇＲＮＡ）编码区上游存在转
录起始位点ＡＵＧ及ｃｐｓｇＲＮＡ表达所需的６碱基保守核心启
动子序列ＵＵＡＧＧＵ，共同调控 ｃｐ基因表达，同时对 ＡＳＧＶ的
侵染活性有重要影响［１５］。本研究得到的 ＡＳＧＶ－ＨＢ基因组
序列 ５６０２～５６０７ｎｔ位置处含有此六碱基序列ＵＵＡＧＧＵ，此
序列为 ｃｐｓｇＲＮＡ起始转录位点的核心碱基序列。在其后
５６４０～５６４２ｎｔ位置处推测为ｃｐｓｇＲＮＡ的起始位点ＡＵＧ。

为了进一步明确其分子序列特性和遗传进化关系，将

ＡＳＧＶ－ＨＢ分离物与ＧｅｎＢａｎｋ上登录的来源于国内外的梨、
苹果、柑橘和百合共４种寄主的１８个ＡＳＧＶ分离物进行基因
组核苷酸水平相似性比较，结果表明，ＡＳＧＶ－ＨＢ分离物与
来源于日本的苹果分离物Ｐ２０９相似性最高，且在系统发育树
中聚为同一组群同一分支（表２、图２）。对１９个分离物进行
ｍｐ基因水平上的序列分析结果也显示，ＡＳＧＶ－ＨＢ分离物与
Ｐ２０９位于同一组群，但是聚集为不同分支，与来源于中国的
砂梨Ｊ２分离物聚集为同一分支，遗传距离最近。另外，我们
对ＡＳＧＶ－ＨＢ分离物与ＧｅｎＢａｎｋ登录的３４个分离物进行ｃｐ
基因遗传进化关系分析，结果也表明，来源于不同国家和地区

的寄主分离物聚集为同一组群同一分支。因此，基于 ＡＳＧＶ
基因组全长核苷酸、ｍｐ和 ｃｐ基因核苷酸水平上的遗传进化
分析均表明，ＡＳＧＶ具有分子变异特点，显示出与寄主的相关
性。进而分析了ＡＳＧＶ－ＨＢ分离物Ⅵ和Ⅶ区氨基酸序列，结
果表明，ＡＳＧＶ－ＨＢ分离物Ⅵ区氨基酸序列同源性仅为
２２９％～６８．８％，Ⅶ区同源性为４８．８％ ～９２．２％，且遗传进
化关系也揭示了该分离物与来源于苹果和梨寄主的分离物进

化关系较近。赵磊研究结果表明 ＡＳＧＶ的 ｃｐ基因分子变异
趋势具有一定的寄主选择性，不存在明显的地理差异［１６］。本

研究结果与 Ｌｉｅｂｅｎｂｅｒｇ等［１０］报道的 ＡＳＧＶ分离物变异区Ⅵ
和Ⅶ的进化分析也揭示了遗传进化关系与寄主有相关性，而
与地理位置无任何关联相似。推测可能与不同国家间种质材

料交换而导致了携带该病毒的分子遗传进化与来源无相关性

有关。研究结果为进一步研究ＡＳＧＶ的群体遗传和深入探讨
其进化机制提供了重要的分子信息，也为深入探究其基因组

致病性功能及构建其侵染性克隆提供了材料。
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