
书书书

杨　柳，任春梅，陆　芳，等．江苏葫芦科作物上瓜类褪绿黄化病毒的发生及其分离物全基因组序列分析［Ｊ］．江苏农业科学，２０２４，５２（６）：３６－４２．

ｄｏｉ：１０．１５８８９／ｊ．ｉｓｓｎ．１００２－１３０２．２０２４．０６．００５

江苏葫芦科作物上瓜类褪绿黄化病毒的发生
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　　摘要：为了分析瓜类褪绿黄化病毒（ｃｕｃｕｒｂｉｔｃｈｌｏｒｏｔｉｃｙｅｌｌｏｗｖｉｒｕｓ，ＣＣＹＶ）在江苏省葫芦科作物上的分布情况、发生
趋势以及变异情况，本研究对疑似感染 ＣＣＹＶ的葫芦科样本进行采集，覆盖了江苏省８个地区的７种常见葫芦科作
物，通过ＲＴ－ＰＣＲ方法对病样进行了分子鉴定，并对在泰州采集的黄瓜分离物 ＣＣＹＶ－ＪＳＸＨ进行分段克隆与测序，
拼接获得ＣＣＹＶ的全基因组序列后对其进行了序列比对和进化分析。检测结果显示，在建湖采集的西葫芦样本、泰州
兴化和南京江宁地区采集的黄瓜样本均有ＣＣＹＶ感染。序列拼接与比对结果显示，分离物 ＣＣＹＶ－ＪＳＸＨ的 ＲＮＡ１序
列与目前已经公布的各个分离物基因组序列相似度在９９．５８％以上，在进化树上与山东西葫芦分离物聚为一支；其
ＲＮＡ２序列与各分离株的相似性为９９．４７％以上，在进化上与广东分离物聚为一支。本研究结果表明，ＣＣＹＶ可能由
多个途径传入江苏，并已经扩大蔓延到江苏省多个地区和多种寄主上，对该病毒的监测防控已逐渐扩大为葫芦科作物

生产中亟待解决的突出问题之一。
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　　瓜类褪绿黄化病毒（ｃｕｃｕｒｂｉｔｃｈｌｏｒｏｔｉｃｙｅｌｌｏｗｓ
ｖｉｒｕｓ，ＣＣＹＶ）属于长形病毒科（Ｃｌｏｓｔｅｒｏｖｉｒｉｄａｅ）毛形
病毒属（Ｃｒｉｎｉｖｉｒｕｓ）。它最早于２００９年在日本甜瓜
上被发现［１］，随后在许多国家都有报道，包括苏丹、

黎巴嫩、伊朗、希腊、土耳其、沙特阿拉伯、塞浦路

斯、以色列、美国、阿尔及利亚、西班牙、韩国和印度

等［２－１４］。２０１０年，ＣＣＹＶ于我国台湾地区首次被发
现［１５］，而后在山东、北京、上海、河南、湖南、广西、乃

至海南、新疆和贵州等省份逐渐被报道，并且其危

害地区还在不断扩大［１６－２５］。

ＣＣＹＶ是烟粉虱以半持久方式进行传播的，在
自然情况下主要感染葫芦科作物，目前已经报道的

以甜瓜、西瓜、黄瓜、南瓜、西葫芦等常见作物居多，

但室内试验显示该病毒能够侵染 １９种葫芦科作
物［１］。此外ＣＣＹＶ还可以侵染本氏烟、甜菜、紫花

苜蓿、曼陀罗等植物，Ｏｒｆａｎｉｄｏｕ等明确了１３种杂草
为ＣＣＹＶ的寄主［６］，庄新建等报道 ＣＣＹＶ可以感染
药用作物地黄［２６］，韦建明等报道ＣＣＹＶ可以感染山
药［２５］。这些结果表明，ＣＣＹＶ的寄主范围也在不断
扩大。

被ＣＣＹＶ感染的植株在早期会出现中部或基部
叶片的褪绿黄化，而后逐步向上发展逐渐蔓延至植

株顶部，叶片最初呈现褪绿症状，随着病情发展，叶

片黄化，同时仍能看见保持绿色的叶脉等局部组

织，最后导致整个植株黄化，在大田生产中严重影

响了葫芦科作物的产量和产品品质，已逐渐扩大为

葫芦科作物生产中亟待解决的突出问题之一［２７］。

ＣＣＹＶ的基因组由２条正单链 ＲＮＡ（ＲＮＡ１和
ＲＮＡ２）组成，其中ＲＮＡ１约 ８６０７ｎｔ，可编码甲基磷
酸转移酶、依赖 ＲＮＡ的病毒解旋酶、依赖 ＲＮＡ的
ＲＮＡ聚合酶，Ｐ６－１蛋白和 Ｐ２２蛋白；ＲＮＡ２约
８０４１ｎｔ，可编码外壳蛋白、小外壳蛋白、７０ｋｕ类热
激蛋白、Ｐ５９蛋白、Ｐ２６蛋白、Ｐ９蛋白、Ｐ６－２蛋白和
Ｐ４．９蛋白。在病毒的侵染、复制和传播过程中，这
些蛋白都发挥了重要的功能［２３］。

江苏地区的设施蔬菜和露地蔬菜在我国蔬菜

生产中均占有重要地位，但病毒病的发生也一直威
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胁着省内蔬菜产业的发展，根据目前已有报道，在

我国许多葫芦科作物种植区都出现了 ＣＣＹＶ的感
染，但在江苏地区尚未有针对性的报道。笔者所在课

题组于２０２２年在江苏省内针对葫芦科作物ＣＣＹＶ感
染进行了普查，并对在主要感染区（泰州兴化）采集

的ＣＣＹＶ分离物进行了全基因组序列分析。

１　材料与方法

１．１　病原材料
２０２２年６—１１月在江苏省多个葫芦科作物生

产地采集到各种葫芦科作物疑似病毒病感染样品，

主要为植株叶片，少部分为果实，症状表现为斑驳、

褪绿、黄化、皱缩、畸形等。需要保存的样品经液氮

速冻存于－８０℃冰箱。
１．２　ＲＮＡ提取和ｃＤＮＡ的合成

取０．５ｇ病叶样品，如果是病果则切取果皮部
分，于液氮中充分研磨成粉末，使用多糖多酚植物

ＲＮＡ试剂盒（上海浦迪生物科技有限公司）按说明
书步骤操作提取 ＲＮＡ。而后取 ２μＬＲＮＡ使用
ＨｉＳｃｒｉｐｔⅡ ＱＲＴＳｕｐｅｒＭｉｘ试剂盒（南京诺唯赞生物
科技股份有限公司）按说明书步骤反转录成 ｃＤＮＡ，
用于ＰＣＲ和克隆。
１．３　ＰＣＲ检测分析

采用引物ＣＣＹＶ－ｄｔＦ（５′－ＡＧＡＡＣＡＴＧＡＴＣＡＡ
ＧＴＣＧＴＧＡＧＴＣ－３′）和ＣＣＹＶ－ｄｔＲ（５′－ＧＧＴＡＧＧＡ
ＡＴＧＡＡＣＴＣＡＧＴＧＴＣＶＧ－３′）对反转录后的病样
ｃＤＮＡ进行 ＰＣＲ扩增。扩增体系为 ２×ＴａｑＭａｓｔｅｒ
ｍｉｘ（南京诺唯赞生物科技股份有限公司）１２．５μＬ，
前后引物各０．５μＬ，模板 ｃＤＮＡ１μＬ，ｄｄＨ２Ｏ补足
至 ２５μＬ。反应程序：９４℃预变性２ｍｉｎ；９４℃变性
２０ｓ，５５℃退火２０ｓ，７２℃延伸１ｍｉｎ，３０个循环后
再７２℃ 延伸５ｍｉｎ。若电泳后在约７９２ｂｐ处出现
目的条带则将 ＰＣＲ产物送至南京擎科生物科技有
限公司进行序列测定。

１．４　ＣＣＹＶ基因组序列克隆与测序
根据干射香等设计的引物［２８］分段扩增并通过

拼接获得ＣＣＹＶ１和 ＣＣＹＶ２序列全长。扩增体系：
２×ｐｈａｎｔａＰＣＲｍｉｘ（南京诺唯赞生物科技股份有限
公司）２５μＬ，前后引物各 １μＬ，模板 ｃＤＮＡ２μＬ，
ｄｄＨ２Ｏ补至５０μＬ。反应程序：９４℃预变性２ｍｉｎ；
９４℃变性 ２０ｓ，５２℃退火 ２０ｓ，７２℃延伸 ２ｍｉｎ
３０ｓ，３０个循环；７２℃延伸１０ｍｉｎ。产物经１％的琼
脂糖凝胶电泳后，在紫外灯下切取凝胶上的目的条

带，使用Ａｘｙｇｅｎ胶回收试剂盒（爱思进生物技术有
限公司）根据说明书步骤进行回收。回收产物连接

至ｐＥＡＳＹ－Ｂｌｕｎｔ载体（北京全式金生物技术有限
公司），转化大肠杆菌感受态细胞 ＤＨ５α（南京擎科
生物科技有限公司），挑取单克隆经 ＰＣＲ筛选后送
至南京擎科生物科技有限公司测序。

１．５　序列比对分析
将测序测得的所有序列利用 Ｉｎｖｉｔｒｏｇｅｎ软件里

的 ＣｏｎｔｉｇＥｘｐｒｅｓｓ功能进行拼接获得 ＣＣＹＶ１和
ＣＣＹＶ２全长序列。比对分析使用 ＮＣＢＩ网站的
ＢＬＡＳＴ（ｈｔｔｐｓ：／／ｂｌａｓｔ．ｎｃｂｉ．ｎｌｍ．ｎｉｈ．ｇｏｖ／Ｂｌａｓｔ．ｃｇｉ）
和ＣｌｕｓｔａｌＸ软件，聚类分析和进化树的构建使用
ＭＥＧＡ６软件。

２　结果与分析

２．１　江苏省ＣＣＹＶ的发生情况
本研究于２０２２年在江苏省内共采集样本２４６

份，分别来自于８个地区的７种常见葫芦科作物（表
１），寄主植物样品大多数来源于种植面积较大的葫
芦科作物，如西瓜、甜瓜、南瓜和黄瓜。对所采样品

提取 ＲＮＡ，经过 ＲＴ－ＰＣＲ检测后发现在建湖、兴
化、南京采集的样品中均检测出了 ＣＣＹＶ，其他地区
样品中均未检出（图１）。在南京江宁采集的２１份
甜瓜中有３份检出 ＣＣＹＶ，１３份黄瓜样品中有７份
检出，总检出率为２９．４％。在兴化采集的３０份样
品中黄瓜占２９份，丝瓜１份，其中包括丝瓜在内的
２６份样品检出ＣＣＹＶ，检出率为８６．７％。在建湖采
集的９份西葫芦样品中全部检出 ＣＣＹＶ。在全部
２４６份样品中，ＣＣＹＶ总检出率为１８．３％。

表１　样品采集地点和种类统计

采样地
样品（份）

黄瓜 西瓜 甜瓜 丝瓜 西葫芦 南瓜 葫芦 本地合计

建湖 ０ ０ ０ ０ ９ ０ ０ ９

兴化 ２９ ０ ０ １ ０ ０ ０ ３０

海门 ０ ２４ ２２ ２ ０ ４ ０ ５２

南京 １３ ０ ２１ ０ ０ ０ ０ ３４

泗洪 ０ ３３ ２ ０ ０ ０ ０ ３５

盱眙 ０ １７ ７ ３ ０ ４ ０ ３１

姜堰 ０ ２ １ ０ ０ ６ １ １０

大丰 ０ ０ １５ ０ ０ ３０ ０ ４５

各地合计 ４２ ７６ ６８ ６ ９ ４４ １ ２４６

２．２　ＣＣＹＶ泰州兴化分离物基因组特征分析
　　采用分段克隆拼接的策略，对ＣＣＹＶ泰州兴化
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黄瓜分离物 ＣＣＹＶ－ＪＳＸＨ的每条链分别分４段进
行克隆，通过软件拼接获得 ＣＣＹＶ－ＪＳＸＨ全基因组
序列。对ＣＣＹＶ－ＪＳＸＨ序列信息进行分析比对发
现，该分离物的ＲＮＡ１序列全长共计８６０７个碱基，
包含４个开放阅读框（ＯＲＦ），其中７４～６０３４位碱
基为ＯＲＦ１ａ，编码１个由１９８７个氨基酸组成、分子
量约 ２２６．５ｋｕ的蛋白，６０３６～７５５３位碱基为
ＯＲＦ１ｂ，编码１个由 ５０５个氨基酸组成、分子量约
５８．７ｋｕ的蛋白，７６２９～７７８７位碱基编码１个由５２
个氨基酸组成、分子量约６．１ｋｕ的蛋白 Ｐ６，７７９１～
８３５７位碱基编码１个由１８８个氨基酸组成、分子量
约２２．１ｋｕ的蛋白 Ｐ２２，５′ＵＴＲ和 ３′ＵＴＲ的长度分
别为７３ｎｔ和２５０ｎｔ。

ＲＮＡ２序列全长共计８０４１个碱基，编码８个蛋
白，其中１０３５～１１６６位碱基编码由４３个氨基酸组
成、分子量约４．９ｋｕ的蛋白 Ｐ４．９，１２０７～２８７７位
碱基编码由５５６个氨基酸组成、分子量约６２．４ｋｕ
的蛋白ＨＳＰ７０ｈ，２８７８～３０４２位碱基编码１个由５４
个氨基酸组成、分子量约 ６．６的蛋白 Ｐ６，３０３６～
４５８９位碱基编码由５１７个氨基酸组成、分子量约
５９．７ｋｕ的蛋白Ｐ５９，４５７１～４８１０位碱基编码由７９
个氨基酸组成、分子量约９．３ｋｕ的蛋白Ｐ９，４９４１～
５６９３位碱基编码由２５０个氨基酸组成、分子量约

２８．７ｋｕ的蛋白ＣＰ，５６９３～７１１７位碱基编码由４７４
个氨基酸组成、分子量约 ５４．５ｋｕ的蛋白 ＣＰｍ，
７１７９～７８２０位碱基编码由２１３个氨基酸组成、分
子量约２４．９ｋｕ的蛋白 Ｐ２６，５′ＵＴＲ和３′ＵＴＲ的长
度分别为１０３４ｎｔ和２２１ｎｔ。

ＢＬＡＳＴ分析结果表明，ＣＣＹＶ－ＪＳＸＨ的 ＲＮＡ１
序列与目前已经公布的各个分离物基因组序列的

相似度在 ９９．５８％ 以上，其中与北京分离物
ＪＱ９０４６２８和河南分离物ＭＷ７６８９０３的相似度最高，
序列一致性达９９．８８％。但 ＣＣＹＶ－ＪＳＸＨＲＮＡ１的
各编码基因和非编码序列与已知ＣＣＹＶ分离物的各
序列相似度不完全一致，其中５′ＵＴＲ、３′ＵＴＲ和 Ｐ６
基因序列保守性较高，大多数分离物的相似性为

１００％，碱基变化较多存在于 ＯＲＦ１ａ、ＯＲＦ１ｂ和 Ｐ２２
基因上，它们的一致性在 ９９．２７％ ～９９．９０％之间
（表２）。
　　ＣＣＹＶ－ＪＳＸＨ的ＲＮＡ２序列与目前已公布的分
离物基因组序列相似度在９９．４７％以上，其中与广
东分离物ＧＤＬＪ（ＭＺ３９２４２１）相似度最高，序列一致
性达９９８０％。ＣＣＹＶ－ＪＳＸＨＲＮＡ２的各编码基因
和非编码序列与已知ＣＣＹＶ分离物的各序列相似度
也不完全一致，其中 Ｐ４．９、Ｐ６、Ｐ９和 ３′ＵＴＲ序列保
守性较高，许多分离物的相似性高达 １００％，而 ５′
ＵＴＲ、ＨＳＰ７０ｈ、Ｐ５９、ＣＰ、ＣＰｍ和Ｐ２６上的变异较多，
其一致性在９９０９％～９９．９４％之间（表３）。
　　将本研究获得的分离物 ＣＣＹＶ－ＪＳＸＨ与已经
公布的和其一致性较高的 ３个分离物（ＪＱ９０４６２８、
ＭＷ７６８９０３、ＭＺ３９２４２０）的序列进行比较分析。结果
（表４）显示，这４个分离物中共有５１个位点存在碱
基变化，ＲＮＡ１中有２１个差异碱基位点，ＲＮＡ２中有
３０个。ＪＳＸＨ与其他３个分离物均不相同的位点有
２３个，ＲＮＡ１中８个，ＲＮＡ２中１５个。ＲＮＡ１上的差
异碱基位点共有１３个为同义突变，８个位点为错义
突变；ＲＮＡ２上有９个位点为同义突变，１２个错义突
变，另外还有 ９个突变位点处于 ＲＮＡ２的 ＵＴＲ区
域。错义突变存在的位置分别位于ＯＲＦ１ａ、ＯＲＦ１ｂ、
Ｐ２２、ＨＳＰ７０ｈ、ＣＰ、ＣＰｍ和Ｐ２６上。
　　将 ＮＣＢＩ中有全基因组序列报道的 ＣＣＹＶ
ＲＮＡ１和 ＲＮＡ２序列分别使用邻接法（ｎｅｉｇｈｂｏｒ－
ｊｏｉｎｉｎｇ，ＮＪ）进行聚类分析，将毛形病毒属成员莴苣
褪绿病毒（ＬＣＶ）（ＮＣ０１２９０９）作为外群，进化树分支
置信度（Ｂｏｏｔｓｔｒａｐ）使用１０００次自导复制验证，由
此构建的Ｂｏｏｔｓｔｒａｐｃｏｎｓｅｎｓｕｓｔｒｅｅ结果（图２）显示，
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表２　ＣＣＹＶ－ＪＳＸＨ分离物与ＮＣＢＩ中其他分离物ＲＮＡ１的序列相似性

登录号 分离物 宿主 地区
相似性（％）

基因组 ５′ＵＴＲ ＯＲＦ１ａ ＯＲＦ１ｂ Ｐ６ Ｐ２２ ３′ＵＴＲ

ＪＱ９０４６２８ Ｂｅｉｊｉｎｇ 黄瓜 中国北京 ９９．８８ １００ ９９．８８ ９９．８７ １００ ９９．８２ １００

ＭＷ６２９３７９ ＣａＦ１－５２３＿１ 哈密瓜 美国乔治亚州 ９９．５８ １００ ９９．６６ ９９．２７ ９９．３７ ９９．４７ １００

ＭＴ０４８６６８ ＣＣ－ＸＨ 西葫芦 中国山东 ９９．８３ １００ ９９．８２ ９９．８０ １００ ９９．８２ １００

ＭＷ７６８９０３ ＣＣＹＶ－Ｒｇ 地黄 中国河南 ９９．８８ １００ ９９．９０ ９９．８７ １００ ９９．６５ １００

ＭＷ６２９３８１ ＣＦ１－５２５＿１ 黄瓜 美国乔治亚州 ９９．７１ １００ ９９．７０ ９９．７４ １００ ９９．４７ １００

ＭＺ３９２４２０ ＧＤＬＪ 黄瓜 中国广东 ９９．７７ １００ ９９．７８ ９９．６７ １００ ９９．６５ １００

ＭＺ３９２４１８ ＧＤＮＳ 黄瓜 中国广东 ９９．７６ １００ ９９．７８ ９９．８０ １００ ９９．２９ １００

ＭＺ３９２４２２ ＧＤＸＷ 黄瓜 中国广东 ９９．７４ １００ ９９．７７ ９９．６７ ９９．３７ ９９．８２ ９９．６０

ＯＭ４８９４００ Ｇｅｏｒｇｉａ 野萝卜 美国乔治亚州 ９９．６７ １００ ９９．６６ ９９．７４ １００ ９９．６５ ９９．２０

ＫＹ４００６３７ ＨｅＮａｎ 甜瓜 中国河南 ９９．８３ １００ ９９．８２ ９９．８７ １００ ９９．６５ １００

ＭＨ４７７６１１ ＩＬ 西瓜 以色列 ９９．７３ １００ ９９．７１ ９９．７４ １００ ９９．６５ １００

ＫＵ５０７６０１ ｐＣＣＹＣＲＮＡ１３ — 中国河南 ９９．５８ １００ ９９．５６ ９９．６０ ９９．３７ ９９．４７ １００

ＭＨ８１９１９０ ＳＤ 黄瓜 中国山东 ９９．８０ １００ ９９．８２ ９９．８７ ９９．３７ ９９．８２ ９９．２０

ＫＹ４００６３６ ＳｈａｎｇＨａｉ 甜瓜 中国上海 ９９．８７ １００ ９９．８７ ９９．８７ １００ ９９．８２ １００

ＫＹ６１８７９８ ＴＷ 甜瓜 中国台湾 ９９．８７ １００ ９９．８７ ９９．８７ １００ ９９．８２ １００

ＫＹ４００６３５ ＸｉｎＪｉａｎｇ 甜瓜 中国新疆 ９９．８５ １００ ９９．８３ ９９．８７ １００ ９９．８２ １００

ＮＣ＿０１８１７３ — 甜瓜 日本熊本 ９９．７１ １００ ９９．７０ ９９．８０ ９９．３７ ９９．４７ １００

　　注：—表示没有相应信息。

表３　ＣＣＹＶ－ＪＳＸＨ分离物与ＮＣＢＩ中其他分离物ＲＮＡ２的序列相似性

序列号 分离物
相似性（％）

基因组 ５′ＵＴＲ Ｐ４．９ ＨＳＰ７０ｈ Ｐ６ Ｐ５９ Ｐ９ ＣＰ ＣＰｍ Ｐ２６ ３′ＵＴＲ

ＪＱ９０４６２９ Ｂｅｉｊｉｎｇ ９９．６５ ９９．５２ １００ ９９．８８ １００ ９９．９４ １００ ９９．６０ ９９．４４ ９９．２２ ９９．５５

ＭＷ６２９３８０ ＣａＦ１－５２３＿１ ９９．４７ ９９．３２ １００ ９９．５２ １００ ９９．６１ ９９．５８ ９９．４７ ９９．３７ ９９．３８ ９９．５５

ＭＴ０４８６６９ ＣＣ－ＸＨ ９９．６９ ９９．５２ １００ ９９．８２ １００ ９９．８７ １００ ９９．６０ ９９．６５ ９９．５３ １００

ＭＷ７６８９０４ ＣＣＹＶ－Ｒｇ ９９．７４ ９９．６１ １００ ９９．８２ １００ ９９．９４ １００ ９９．６０ ９９．６５ ９９．６９ １００

ＭＷ６８５４５６ ＣＦ１－５２５ ９９．５３ ９９．２３ １００ ９９．８２ １００ ９９．８１ ９９．５８ ９９．３４ ９９．３７ ９９．２２ ９９．５５

ＭＺ３９２４２１ ＧＤＬＪ ９９．８０ ９９．６１ １００ ９９．９４ １００ ９９．９４ １００ ９９．７３ ９９．７２ ９９．８４ １００

ＭＺ３９２４１９ ＧＤＮＳ ９９．６１ ９９．３２ １００ ９９．８８ １００ ９９．８７ １００ ９９．６０ ９９．４４ ９９．２２ ９９．５５

ＭＺ３９２４２３ ＧＤＸＷ ９９．５８ ９９．５２ １００ ９９．７６ ９９．３９ ９９．６８ １００ ９９．６０ ９９．３７ ９９．６９ ９９．５５

ＯＭ４８９４０１ Ｇｅｏｒｇｉａ ９９．５６ ９９．３２ １００ ９９．８２ １００ ９９．８１ ９９．５８ ９９．４７ ９９．３７ ９９．３８ ９９．５５

ＫＹ４００６３４ ＨｅＮａｎ ９９．５８ ９９．４２ １００ ９９．７６ １００ ９９．６１ ９９．１７ ９９．４７ ９９．５８ ９９．６９ ９９．１０

ＭＨ４７７６１２ ＩＬ ９９．５３ ９９．１３ １００ ９９．５２ １００ ９９．８７ １００ ９９．４７ ９９．５１ ９９．３８ ９９．５５

ＫＵ５０７６０２ ｐＣＣＹＣＲＮＡ２７ ９９．５０ ９９．５２ １００ ９９．７６ １００ ９９．６１ ９９．５８ ９９．３４ ９９．０９ ９９．５３ １００

ＭＨ８１９１９１ ＳＤ ９９．７５ ９９．６１ １００ ９９．８８ １００ ９９．９４ １００ ９９．６０ ９９．６５ ９９．６９ １００

ＫＹ４００６３３ ＳｈａｎｇＨａｉ ９９．７１ ９９．６１ １００ ９９．８８ １００ ９９．７４ １００ ９９．６０ ９９．６５ ９９．６９ １００

ＫＹ６１８７９９ ＴＷ ９９．６６ ９９．２３ １００ ９９．８８ ９９．３９ ９９．８７ １００ ９９．４７ ９９．６５ ９９．６９ １００

ＫＹ４００６３２ ＸｉｎＪｉａｎｇ ９９．６８ ９９．４２ ９８．４８ ９９．８８ １００ ９９．８７ １００ ９９．４７ ９９．６５ ９９．６９ １００

ＮＣ＿０１８１７４ — ９９．６４ ９９．２３ １００ ９９．８２ １００ ９９．８７ １００ ９９．４７ ９９．５８ ９９．５３ １００

　　注：—表示没有相应信息。

ＣＣＹＶ－ＪＳＸＨ与其他 ＣＣＹＶ分离物聚在一起，表明
该分离物确实为ＣＣＹＶ成员之一。根据ＲＮＡ１序列

的系统进化树拓扑结构分析可以看出ＣＣＹＶ－ＪＳＸＨ
与山东分离物 ＣＣ－ＸＨ聚为一支（图 ２－Ａ），说明
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表４　４种ＣＣＹＶ分离物序列突变位点比较分析

片段
碱基

位点

基因

或ＵＴＲ
ＣＣＹＶ－
ＪＳＸＨ

Ｂｅｉｊｉｎｇ
ＪＱ９０４
６２８

ＣＣＹＶ－
ＲｇＭＷ７６
８９０３

ＧＤＬＪ
ＭＺ３９
２４２０

氨基酸

替换

ＲＮＡ１ ４３７ ＯＲＦ１ａ Ａ Ｇ Ａ Ａ Ｍ－Ｖ

４４５ ＯＲＦ１ａ Ｔ Ｔ Ｔ Ｃ Ｓｙｎｏｎｙｍｏｕｓ

１４９２ ＯＲＦ１ａ Ｇ Ｇ Ｇ Ａ Ｓｙｎｏｎｙｍｏｕｓ

１６１５ ＯＲＦ１ａ Ｃ Ｃ Ｃ Ｔ Ｓｙｎｏｎｙｍｏｕｓ

１８２６ ＯＲＦ１ａ Ｇ Ｇ Ｇ Ａ Ｄ－Ｎ

１９７６ ＯＲＦ１ａ Ｇ Ａ Ａ Ａ Ｅ－Ｋ

２１７９ ＯＲＦ１ａ Ｃ Ｔ Ｔ Ｔ Ｓｙｎｏｎｙｍｏｕｓ

２６３５ ＯＲＦ１ａ Ａ Ａ Ａ Ｇ Ｓｙｎｏｎｙｍｏｕｓ

３１９０ ＯＲＦ１ａ Ｇ Ｇ Ｇ Ａ Ｓｙｎｏｎｙｍｏｕｓ

３６３７ ＯＲＦ１ａ Ａ Ｇ Ｇ Ｇ Ｓｙｎｏｎｙｍｏｕｓ

３８１４ ＯＲＦ１ａ Ｔ Ｃ Ｃ Ｃ Ｓｙｎｏｎｙｍｏｕｓ

５５３６ ＯＲＦ１ａ Ａ Ａ Ａ Ｇ Ｓｙｎｏｎｙｍｏｕｓ

５８０８ ＯＲＦ１ａ Ａ Ｔ Ｔ Ｔ Ｅ－Ｖ

６１４９ ＯＲＦ１ｂ Ｔ Ｔ Ｔ Ｃ Ｓｙｎｏｎｙｍｏｕｓ

６２２９ ＯＲＦ１ｂ Ｇ Ｔ Ｔ Ｔ Ｇ－Ｖ

６２３３ ＯＲＦ１ｂ Ａ Ｇ Ｇ Ｇ Ｓｙｎｏｎｙｍｏｕｓ

６６５９ ＯＲＦ１ｂ Ｃ Ｃ Ｃ Ｔ Ｓｙｎｏｎｙｍｏｕｓ

７４７５ ＯＲＦ１ｂ Ａ Ａ Ａ Ｇ Ｓｙｎｏｎｙｍｏｕｓ

８０８５ Ｐ２２ Ａ Ａ Ａ Ｇ Ｍ－Ｉ－Ｖ

８０８７ Ｐ２２ Ｇ Ａ Ａ Ａ Ｍ－Ｉ－Ｖ

８１９７ Ｐ２２ Ｔ Ｔ Ｃ Ｔ Ｖ－Ａ

ＲＮＡ２ ６９１ ５′ＵＴＲ Ｇ Ｔ Ｔ Ｔ —

７３４ ５′ＵＴＲ Ｔ Ｇ Ｇ Ｇ —

８９６ ５′ＵＴＲ Ｃ Ｔ Ｔ Ｔ —

９０２ ５′ＵＴＲ Ｇ Ｔ Ｔ Ｔ —

９３５ ５′ＵＴＲ Ｔ Ｃ Ｔ Ｔ —

１１８０ ＵＴＲ Ａ Ｔ Ｔ Ｔ —

１１８５ ＵＴＲ Ｇ Ｔ Ｔ Ｔ —

１１９１ ＵＴＲ Ｃ Ｔ Ｔ Ｔ —

１５４８ ＨＳＰ７０ｈ Ｔ Ａ Ａ Ｔ Ｓｙｎｏｎｙｍｏｕｓ

２０７０ ＨＳＰ７０ｈ Ｃ Ｃ Ｔ Ｃ Ｓｙｎｏｎｙｍｏｕｓ

２２０３ ＨＳＰ７０ｈ Ａ Ｇ Ｇ Ｇ Ｔ－Ａ

３２３３ Ｐ５９ Ｇ Ｔ Ｔ Ｔ Ｓｙｎｏｎｙｍｏｕｓ

５０１６ ＣＰ Ｇ Ｔ Ｔ Ｔ Ｄ－Ｙ

５０６９ ＣＰ Ｇ Ａ Ａ Ａ Ｓｙｎｏｎｙｍｏｕｓ

５３６５ ＣＰ Ａ Ｇ Ｇ Ａ Ｋ－Ｒ

５７０２ ＣＰｍ Ｇ Ａ Ａ Ｇ Ｅ－Ｋ

５８１８ ＣＰｍ Ｇ Ｔ Ｇ Ｇ Ｌ－Ｆ

６０８５ ＣＰｍ Ｃ Ｔ Ｔ Ｔ Ｓｙｎｏｎｙｍｏｕｓ

６２００ ＣＰｍ Ｃ Ｇ Ｇ Ｃ Ｑ－Ｅ

６３５５ ＣＰｍ Ｔ Ｔ Ｔ Ｃ Ｓｙｎｏｎｙｍｏｕｓ

６５０１ ＣＰｍ Ａ Ｇ Ａ Ａ Ｋ－Ｒ

６６１４ ＣＰｍ Ｔ Ｃ Ｔ Ｔ Ｓｙｎｏｎｙｍｏｕｓ

　表４（续）

片段
碱基

位点

基因

或ＵＴＲ
ＣＣＹＶ－
ＪＳＸＨ

Ｂｅｉｊｉｎｇ
ＪＱ９０４
６２８

ＣＣＹＶ－
ＲｇＭＷ７６
８９０３

ＧＤＬＪ
ＭＺ３９
２４２０

氨基酸

替换

ＲＮＡ２７０６７ ＣＰｍ Ｇ Ｔ Ｔ Ｔ Ｖ－Ｌ

７１０１ ＣＰｍ Ｇ Ｔ Ｔ Ｔ Ｇ－Ｖ

７５１４ Ｐ２６ Ｃ Ｔ Ｔ Ｃ Ｓｙｎｏｎｙｍｏｕｓ

７６１５ Ｐ２６ Ｇ Ａ Ｇ Ｇ Ｒ－Ｋ

７６７３ Ｐ２６ Ｔ Ｃ Ｔ Ｔ Ｓｙｎｏｎｙｍｏｕｓ

７７５６ Ｐ２６ Ｇ Ｔ Ｔ Ｔ Ｇ－Ｖ

７７８０ Ｐ２６ Ｇ Ａ Ｇ Ｇ Ｇ－Ｄ

７８５１ ３′ＵＴＲ Ａ Ｇ Ａ Ａ —

　　注：—表示该位点突变的碱基由于位于非编码区域，因此不涉及氨基酸

变化。Ｓｙｎｏｎｙｍｏｕｓ表示同义突变。

它们之间ＲＮＡ１亲缘关系较近。但从ＲＮＡ２序列的
系统进化树拓扑结构可以看出 ＣＣＹＶ－ＪＳＸＨ与广
东分离物ＧＤＬＪ聚为一支（图２－Ｂ），表明这２个分
离物的ＲＮＡ２亲缘关系较近。

３　讨论与结论

ＣＣＹＶ最初在２００９年被发现，后来在世界许多
国家的葫芦科作物上均有发生报道，近些年来出现

越来越多的报道，２０１０年该病毒在我国台湾地区被
发现，而后在多个省市陆续被发现。刘放等调查发

现湖南省南瓜 ＣＣＹＶ检出率呈上升趋势，并且对
ＣＣＹＶ分离物的ＣＰ基因进行选择压力和中性检测
分析，结果显示，我国种群受到正向选择压力或多

样化选择作用，其种群多态性较低，正处于扩张趋

势，但从世界范围来看，ＣＣＹＶ维持相对稳定状
态［２１］。本研究团队在前期研究普查中，曾于 ２０１９
年在山东寿光的黄瓜上发现 ＣＣＹＶ感染［２９］，后于

２０１９—２０２０年在江苏７个地区的７种葫芦科作物
调查中发现丰县、睢宁、南京、苏州采集的样品中出

现该病毒，感染寄主有黄瓜、西瓜和甜瓜，总感染率

为６．６４％［３０］，这是首次在江苏省境内发现ＣＣＹＶ的
侵染。２０２２年在对南京市、泰州市姜堰区和另外６
个地区进行葫芦科作物调研的过程中，又发现了该

病毒的侵染，除了黄瓜和甜瓜外，丝瓜和西葫芦也

检出 ＣＣＹＶ，本次样品 ＣＣＹＶ总检出率为 １８．３％。
该病毒在江苏省内的传播可能也呈现逐渐扩大的

趋势。

　　烟粉虱的流行暴发本身就会给蔬菜产业造成
损失，而且烟粉虱又可以同时携带多种病毒，再加

上它们食性繁杂、寄主广泛，这就给相关病毒的扩
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展蔓延提供了很多机会［３１］。走访调查发现该病毒

病的暴发时间与烟粉虱的暴发时间相吻合，条件适

宜的温室环境下随时可能暴发；而露地作物在 ８—
１０月期间也有可能集中暴发。不仅烟粉虱向周边
地区的扩散会造成病毒的蔓延，蔬菜作物和种子的

贸易往来等也会造成病毒长距离的传播［３２］。图 ２
为分别基于 ＮＣＢＩ中不同 ＣＣＹＶ分离物的 ＲＮＡ１和
ＲＮＡ２全序列分析构建的系统进化树，该类型的进
化树是很多次 Ｂｏｏｔｓｔｒａｐ得到的平均结果。从图 ２
可以看出，无论是 ＲＮＡ１还是 ＲＮＡ２，来自国外的分
离物（美国分离物、日本分离物和以色列分离物）都

聚在一个大分支上，这说明 ＣＣＹＶ的进化具有一定
的地域性。在国内分离物中，江苏分离物 ＪＳＸＨ的
ＲＮＡ１与山东分离物 ＣＣ－ＸＨ亲缘关系最近，但是

其ＲＮＡ２却与广东分离物 ＧＤＬＪ亲缘关系最近，这
可能意味着该病毒通过多种途径传入江苏，并在不

同毒株之间发生了复制重组。

实验室条件下发现该病毒能感染１９种葫芦科
作物，本研究在葫芦科作物集中生产地采集的黄

瓜、甜瓜、丝瓜和西葫芦上均发现了该病毒，这说明

该病毒在自然状态下确实可以感染多种作物导致

生产问题。目前已有报道该病毒在自然情况下侵

染西甜瓜、西葫芦、黄瓜等多种葫芦科作物，其中

ＣＣＹＶ感染丝瓜还未有详细报道。因此该病毒是葫
芦科作物生产中的巨大威胁。还有研究报道其能

感染１３种杂草，这更加大了该病毒的防控难度，在
生产中不仅要注意作物本身的防控还要注意田边

杂草的管理。此外，相似度和系统进化分析发现来
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源于同一寄主的分离物并没有聚在一起（图２），表
明该病毒的进化不受寄主的影响。
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