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摘要　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）主要危害葫芦科作物，已被世界上许

多国家和地区列为检疫性有害生物。ＣＧＭＭＶ目前在我国２３个省、市、区已有报道发生和危害，严重影响葫芦科

作物的生产；近年来该病害在国内外呈现迅猛扩展的趋势并对生产造成危害。本文综述了防治该病害的种子处理、

化学及生物防治、嫁接以及转基因等分子生物学方法；分析了ＣＧＭＭＶ与寄主黄瓜互作研究的最新进展，对小分子

ＲＮＡ参与调控寄主对ＣＧＭＭＶ病毒的防控策略提出了展望，并概述了下一代测序技术、基因编辑技术在植物新病

毒的检测、鉴定以及培育抗病新品种等方面的应用。
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　　中国是世界上最大的蔬菜生产国，其中２０１３年的

黄瓜产量为５４３１．５９万ｔ，占世界总产量的７６％
［１］。黄

瓜作为重要的蔬菜之一，提高其产量和生产效益一

直受到世界各国研究人员的重视。近年来，随着黄

瓜栽培面积的增加和栽培品种的多样化，黄瓜上病

害种类也随之增加，其中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）由于

传播迅速且目前无法彻底根除，已逐渐成为严重危

害葫芦科作物生产的病毒病害之一。目前，物理方

法、化学药剂、生物防治、农事操作以及生物学技术

已被广泛用于防治ＣＧＭＭＶ，并取得了一定的防治

效果。２０１４年，农业部颁布了该病毒病的防控技术

规程［２］。但由于ＣＧＭＭＶ在种子等传播材料中存

在方式的隐秘性、持久性，以及其传播途径的多样

性，使得如何有效防治黄瓜绿斑驳病毒、探索合理而

稳定的防治措施来控制该病害成为各国农业研究人

员亟待解决的问题。

１　犆犌犕犕犞病原生物学研究

ＣＧＭＭＶ属于烟草花叶病毒属（犜狅犫犪犿狅狏犻狉狌狊）成
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员，为正单链线状ＲＮＡ病毒，粒子大小约为１８ｎｍ×

３００ｎｍ的螺旋状结构，每３周含有４９个亚基，螺距

２．３ｎｍ。位于核中心的ＲＮＡ基因组长度６．４ｋｂ左

右［３］，其编码的１７．３、２９、１２９、１８６ｋＤａ４个蛋白，分

别与 ＣＧＭＭＶ 在寄主植株体内的复制、移动相

关［４］。另外，基因组５′和３′端分别含有帽子结构和

ｐｏｌｙ（Ａ）尾巴及类似ｔＲＮＡ的结构。５′端的帽子结

构可提高ｍＲＮＡ的稳定性及增加翻译效率，并保护

ＲＮＡ不受降解
［５］。而３′端结构可提供复制酶、核糖

核酸结合蛋白识别和结合的位点，与寄主细胞蛋白

进行竞争性结合［６］。研究表明，ＣＧＭＭＶ的钝化温

度在９０～１００℃之间，稀释限点为１０－６～１０－７，病毒

粒子在－２０℃下仍可以存活
［３］。

ＣＧＭＭＶ自１９３５年首次被报道以来
［７］，目前在

亚洲［８１８］、欧洲［１９２９］、南美洲［３０］、北美洲［３１３２］和大洋

洲［３３］均有发生且造成不同程度的危害（表１），其中在

中国境内的２３个省、市、自治区报道有发生且造成危

害（表２）
［１０，３４５２］。ＣＧＭＭＶ主要寄生于葫芦科作物，

如：黄瓜（犆狌犮狌犿犻狊狊犪狋犻狏狌狊）、西瓜（犆犻狋狉狌犾犾狌狊犾犪狀犪狋狌狊）、

甜瓜（犆狌犮狌犿犻狊犿犲犾狅）等，另外也可侵染苋色藜（犆犺犲

狀狅狆狅犱犻狌犿犪犿犪狉犪狀狋犻犮狅犾狅狌狉）、曼陀罗（犇犪狋狌狉犪狊狋狉犪犿狅狀犻

狌犿）、菟丝子（犆狌狊犮狌狋犪犮犺犻狀犲狀狊犻狊）、本生烟（犖犻犮狅狋犻犪狀犪

犫犲狀狋犺犪犿犻犪狀犪）和珊西烟（犖犻犮狅狋犻犪狀犪狋犪犫犪犮狌犿）等
［３］。已

有研究表明，ＣＧＭＭＶ是典型的种传病毒，主要寄生

于种子的胚。根据对感病西瓜种子不同部位的检测，

其结果显示子叶、外种皮以及内种皮均被侵染，且其

对应部位带毒量依次降低［５３］。ＣＧＭＭＶ侵染黄瓜

后，病毒粒子可通过韧皮部对黄瓜植株体进行系统性

侵染［５４］。因此，禁止感染ＣＧＭＭＶ的带毒种子在不

同种植区运输是控制该病害长距离传播的关键［５５］。

另外，农事操作，如嫁接、汁液接触、人工授粉、土壤带

毒、灌溉水以及菟丝子等也可造成ＣＧＭＭＶ直接或

间接地传播［３，５６５７］。随着检测技术的发展，包括生物

学、血清学和电镜技术等已广泛应用于ＣＧＭＭＶ检测

中，尤其是ＲＴＰＣＲ方法及其衍生技术包括荧光ＲＴ

ＰＣＲ法、免疫捕获ＲＴＰＣＲ和免疫磁珠ＲＴＰＣＲ方法

均成熟应用于ＣＧＭＭＶ的检测，并可成功检测到黄瓜

种子中含量为２ｎｇ的ＣＧＭＭＶ病毒粒子
［５８］。鉴于当

前的防治措施对处理存在于各种传播材料中的ＣＧＭ

ＭＶ仍留有死角、并不足以彻底截止其传播。因此在生

产中除了将各种手段应用于ＣＧＭＭＶ的检测、尽量降

低其传播的风险外［５９］，研究具有实效的防治措施、杜

绝ＣＧＭＭＶ的发生与传播，是病害管理的重中之重，

亦可以间接减少种植者的投入并增加收益。

表１　黄瓜绿斑驳花叶病毒病在世界范围内的发生与危害
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表２　黄瓜绿斑驳花叶病毒病在中国范围内的发生与危害

犜犪犫犾犲２　犗犮犮狌狉狉犲狀犮犲犪狀犱犱犪犿犪犵犲狅犳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犻狀犆犺犻狀犪

省份及地区

Ｐｒｏｖｉｎｃｅａｎｄｒｅｇｉｏｎ

发病率（或面积）／产量损失

Ｄｉｓｅａｓｅｉｎｃｉｄｅｎｃｅ（ｏｒＡｒｅａｏｆｄｉｓｅａｓｅ

ｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅ）／Ｙｉｅｌｄｌｏｓｓ

引用文献

Ｃｉｔｅｄｒｅｆｅｒｅｎｃｅ

辽宁Ｌｉａｏｎｉｎｇ ３３３ｈｍ２／１３ｈｍ２ ［１０］

吉林Ｊｉｌｉｎ １００％／５６．４９％ ［３４］

湖北Ｈｕｂｅｉ １３．２ｈｍ２／－ ［３５］

浙江Ｚｈｅｊｉａｎｇ ７０．３ｈｍ２／３０％ ［３６］

山东Ｓｈａｎｄｏｎｇ ８７．５％／－ ［３７］

上海Ｓｈａｎｇｈａｉ ＞５０％／－ ［３８］

江苏Ｊｉａｎｇｓｕ ４０ｈｍ２／０．６７ｈｍ２ ［３９］

安徽Ａｎｈｕｉ ２０ｈｍ２／５０％ ［４０］

台湾Ｔａｉｗａｎ，广西Ｇｕａｎｇｘｉ，江西Ｊｉａｎｇｘｉ，北京Ｂｅｉｊｉｎｇ，四川Ｓｉｃｈｕａｎ，

云南Ｙｕｎｎａｎ，河南Ｈｅｎａｎ，广东Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ，湖南Ｈｕｎａｎ，新疆Ｘｉｎｊｉａｎｇ，

甘肃Ｇａｎｓｕ，陕西Ｓｈａａｎｘｉ，山西Ｓｈａｎｘｉ，海南Ｈａｉｎａｎ，河北Ｈｅｂｅｉ

－／－ ［４１５２］

２　犆犌犕犕犞侵染症状及危害

ＣＧＭＭＶ侵染寄主后，造成植物组织内的酚类

物质、碳水化合物浓度降低，叶绿体数量及叶绿素含

量减少［６０］。寄主叶部、果实表面通常会产生花叶、

斑驳症状，随着病情的发展进一步形成浓绿色的褪

绿斑或突起。严重时，造成植株矮化、开花延时，并

最终导致作物减产至绝收。同时，西瓜被侵染后，感

病植株的果实会形成瓤状空洞、种子周围的果肉呈

纤维状而失去食用价值［３］。

ＣＧＭＭＶ的侵染对作物生产造成了巨大的经

济损失。１９６８年日本关东地区西瓜由于ＣＧＭＭＶ

的侵染危害，造成约９亿日元的损失
［８］；１９６９年

Ｆｌｅｔｃｈｅｒ报道英格兰ＬｅａＶａｌｌｅｙ地区的黄瓜由于早

期受到ＣＧＭＭＶ侵染产量损失１５％，但后期侵染

对产量影响不大［１９］；１９７８年印度德里地区甜瓜的

受侵染率为７０％～８０％
［９］；１９９８年韩国被侵染作

物达到４６３ｈｍ２
［１１］；２００４年巴基斯坦部分地区葫

芦作物ＣＧＭＭＶ发病率达４６．９％
［１２］。２００５年中

国辽宁盖州由于种子带毒而导致大面积西瓜感染

ＣＧＭＭＶ，失去食用价值
［１０］。２０１１－２０１３年中国山

东、江苏、浙江均有报道ＣＧＭＭＶ在西瓜上大面积

发生［３６３７，３９］。

３　犆犌犕犕犞防治措施

根据以往研究报道，目前已有包括种子处理、化

学防治、生物防治、嫁接以及分子育种技术等在内的

多种方法和手段被实际应用于防治ＣＧＭＭＶ。

３．１　种子处理

Ｋｉｍ报道，通过７５℃处理７２ｈ的方法，可以使

种子中的ＣＧＭＭＶ彻底失活，而８５℃处理２４ｈ的

种子仍存在４５．８％的带毒率
［６１］。随后，他又通过电

镜观察和ＲＴＰＣＲ的方法得知ＣＧＭＭＶ基因组对

温度的敏感区域位于２～２．５ｋｂ和４～４．８ｋｂ，该区

域易受温度破坏而造成ＣＧＭＭＶ失活
［６２］。然而，

由于ＣＧＭＭＶ寄藏部位的特殊性以及种壳的保护，

Ｒｅｉｎｇｏｌｄ发现温度（７２℃处理７２ｈ）处理、磷酸三钠

（１０％）处理，或者同时采用两种方法处理种子后，结

合ＥＬＩＳＡ和ＰＣＲ检测，结果显示种子仍可能带有

病毒，这些处理措施效率不高且不稳定［６３］。

３．２　化学防治

目前，实际生产中已开发出对多种作物病毒病

有防治效果的化学制剂，其抗性机制主要是钝化病

毒外壳蛋白，影响病毒在寄主体内的定殖或诱导寄

主产生抗病性，尽管已进行商业化生产、用于防治作

物病毒病的药物已有１７０个，但是却仍未有针对

ＣＧＭＭＶ有防治效果的药剂被开发出来（表３）。其

中，盐酸吗啉胍（ｍｏｒｏｘｙｄｉｎｅｈｙｄｒｏｃｈｌｏｒｉｄｅ）作为最

重要、最常用的化学成分之一，可以经植物气孔进入

植物体内活细胞中，通过抑制或破坏核酸和外壳蛋

白的形成，阻止病毒在植株体内的复制，从而达到防

治病毒病的目的［６４］。盐酸吗啉胍除了单独使用外

（占防治作物病毒病害药剂的１０．２８％），也可与乙

酸铜复配使用，目前已成为防治作物病毒病害的主

要药剂（占防治作物病毒病害药剂的４０％）。另一

种被广泛应用的药剂是氨基寡糖素，它参与调节植

物生长、发育的分子信号［６５］，并被证实有增强植物

抗病能力的作用［６６］。香菇多糖从藻类掌状海带

（犔犪犿犻狀犪狉犻犪犱犻犵犻狋犪狋犪）中提取、纯化得到，作为一个
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非特异性的激发子，通过预处理植物而引起寄主体

内ＰＲ蛋白积累、调节寄主免疫功能、刺激植物自身

产生干扰素，从而使得寄主对病原微生物产生抗

性［６７６８］。混合脂肪酸可通过诱导寄主体内的抗病基

因表达、提高病原相关蛋白、酶和细胞分裂素等含

量，从而使得植物产生抗病能力［６９］。

表３　我国目前应用于蔬菜和作物病毒病害防治的登记药剂目录

犜犪犫犾犲３　犆犺犲犿犻犮犪犾狊犳狅狉狋犺犲狆狉犲狏犲狀狋犻狅狀犪狀犱狋狉犲犪狋犿犲狀狋狅犳狏犻狉狌狊犱犻狊犲犪狊犲狊狅狀狏犲犵犲狋犪犫犾犲狊犪狀犱犮狉狅狆狊犻狀犆犺犻狀犪

农药名称

Ｐｅｓｔｉｃｉｄｅｎａｍｅｏｒｍａｉｎｉｎｇｒｅｄｉｅｎｔ

防治作物种类

Ｐｒｏｔｅｃｔｅｄｐｌａｎｔ

防治对象

Ｔａｒｇｅｔ

登记产品数／个

Ｒｅｇｉｓｔｒａｔｉｏｎｎｕｍｂｅｒ

占登记产品比例／％

Ｒａｔｉｏｏｆｒｅｇｉｓｔｒａｔｉｏｎｎｕｍｂｅｒ

盐酸吗啉胍 Ｍｏｒｏｘｙｄｉｎｅｈｙｄｒｏｃｈｌｏｒｉｄｅ 番茄，烟草 病毒病 １８ １０．２８

吗胍·乙酸铜

Ｃｏｐｐｅｒａｃｅｔａｔｅ·ｍｏｒｏｘｙｄｉｎｅｈｙｄｒｏｃｈｌｏｒｉｄｅ
番茄，烟草，辣椒 病毒病 ７０ ４０．００

氨基寡糖素Ｏｌｉｇｏｓａｃｃｈａｒｉｎｓ 番茄，烟草，玉米 病毒病，花叶病毒病 ２０ １１．４２

香菇多糖Ｆｕｎｇｏｕｓｐｒｏｔｅｏｇｌｙｃａｎ
番茄，水稻，西葫芦，

辣椒，烟草，西瓜
病毒病，黑条矮缩病 ２５ １４．２８

琥铜·吗啉胍

Ｍｏｒｏｘｙｄｉｎｅｈｙｄｒｏｃｈｌｏｒｉｄｅ·ｃｏｐｐｅｒ
（ｓｕｃｃｉｎａｔｅ＋ｇｌｕｔａｒａｔｅ＋ａｄｉｐａｔｅ）

番茄 病毒病 ３ １．７１

羟烯·吗啉胍

Ｏｘｙｅｎａｄｅｎｉｎｅ·ｍｏｒｏｘｙｄｉｎｅｈｙｄｒｏｃｈｌｏｒｉｄｅ
番茄，烟草，番茄，水稻 病毒病，黑条矮缩病 ４ ２．２８

烷醇·硫酸铜

Ｃｏｐｐｅｒｓｕｌｆａｔｅ·ｔｒｉａｃｏｎｔａｎｏｌ
番茄 病毒病 ５ ２．８５

混脂·硫酸铜Ｃｏｐｐｅｒｓｕｌｆａｔｅ 番茄，烟草，西瓜，辣椒 病毒病，花叶病毒病 ４ ２．２８

辛菌胺醋酸盐（暂无英文） 辣椒，番茄 病毒病 ４ ２．２８

辛菌·吗啉胍 番茄，水稻 病毒病，黑条矮缩病 ７ ４．００

氯溴异氰尿酸

Ｃｈｌｏｒｏｉｓｏｂｒｏｍｉｎｅｃｙａｎｕｒｉｃａｃｉｄ
辣椒，烟草 病毒病 ２ １．１４

葡聚烯糖（暂无英文） 番茄 病毒病 ２ １．１４

宁南霉素Ｎｉｎｇｎａｎｍｙｃｉｎ 辣椒，番茄，烟草 病毒病 ２ １．１４

烷醇·辛菌胺 番茄 病毒病 １ ０．５７

烯·羟·硫酸铜

Ｅｎａｄｅｎｉｎｅ·ｏｘｙｅｎａｄｅｎｉｎｅ·ｃｏｐｐｅｒｓｕｌｆａｔｅ
辣椒，烟草 病毒病 １ ０．５７

几丁聚糖Ｃｈｉｔｏｓａｎ 水稻，番茄 病毒病，黑条矮缩病 ２ １．１４

低聚糖素Ｏｌｉｇｏｓａｃｃｈａｒｉｎｓ 胡椒，番茄，玉米 病毒病，粗缩病 ２ １．１４

混合脂肪酸 Ｍｉｘｅｄｆａｔｔｙａｃｉｄｓ 烟草 病毒病，花叶病毒病 １ ０．５７

丙唑·吗啉胍

Ｍｏｒｏｘｙｄｉｎｅｈｙｄｒｏｃｈｌｏｒｉｄｅ·ａｌｂｅｎｄａｚｏｌｅ
烟草 病毒病 １ ０．５７

苦参·硫黄 Ｍａｔｒｉｎｅ·ｓｕｌｆｕｒ 辣椒 病毒病 １ ０．５７

３．３　生物防治

在ＣＧＭＭＶ的生物防治策略中，Ｖｅｒｍａ发现狭

叶钩粉草（犘狊犲狌犱犲狉犪狀狋犺犲犿狌犿犫犻犮狅犾狅狉）叶子的提取物

含有内吸性的抗性诱导因子（ｓｙｓｔｅｍｉｃｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｉｎ

ｄｕｃｅｒ，ＳＲＩｓ），在温室条件下，通过喷洒其提取物，可

以提高黄瓜植株对ＣＧＭＭＶ的抗病性
［６４］。随后，

Ｔｅｗａｒｉ采用１３种蕨类植物提取物进行防治ＣＧＭ

ＭＶ 的 试 验，结 果 发 现 犃犱犻犪狀狋狌犿犮犪狌犱犪狋狌犿，

犇狉狔狅狆狋犲狉犻狊犳犻犾犻狓犿犪狊和犘狅犾狔狆狅犱犻狌犿狆犪狉犪狊犻狋犻犮狌犿

的提取物可有效抑制ＣＧＭＭＶ在寄主体内的复

制［６９］。最近，Ａｌｉ利用弱毒株系ＣＧＭＭＶＳＨ３３ｂ预

接种的方式开发出一种保护香瓜免受野生ＣＧＭ

ＭＶ进一步侵染的防治方法
［７０７１］。另外，嫁接技术

一直以来是葫芦科作物在生产中普遍应用的农事操

作技术，也是防治病虫害的有力措施之一［７２７３］。然

而，赵慧茹试验证明ＣＧＭＭＶ可从西瓜砧木中运输

到其接穗中，从而使得ＣＧＭＭＶ通过嫁接传播而潜

在地成为田间的初侵染来源［４９］。

３．４　抗病分子育种防治

由于ＣＧＭＭＶ传播途径的多样性，已采取的防

治措施仍不足以彻底杜绝ＣＧＭＭＶ的传播，或者防

治效率不高需要投入较多的防治费用，因此，培育抗

病性强、抗性稳定的新品种是大势所趋，而基于分子

水平的抗病育种成为相对稳定、长期、经济的有效策

略。目前，已尝试在一些重要的经济作物上培育转

基因抗病性植株，尽管不同寄主的抗性信号以及病
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原侵染机制存在多样性和复杂性，但基于内源基因

和外源基因介导培育抗性植株仍是常用的途径之

一［７４］。Ｒａｊａｍｏｎｙ通过对大量不同香瓜品种的抗病

性测定，成功地筛选到７个抗ＣＧＭＭＶ的香瓜野生

品种，并进一步通过嫁接、杂交等手段将抗性基因转

移到其他葫芦科栽培品种上，以此达到抗病、防病目

的［７５］，而基于转基因途径防治ＣＧＭＭＶ技术的应

用则进一步拓展了对该病害的防治方法。１９８６年

Ａｂｅｌ试验验证了烟草花叶病毒（犜狅犫犪犮犮狅犿狅狊犪犻犮狏犻

狉狌狊，ＴＭＶ）外壳蛋白介导植株的抗性，结果表明由

于外壳蛋白的介导作用，接种ＴＭＶ的转基因烟草

植株发病时间延迟，且１０％～６０％接种植株上没有

产生症状［７６］。随后，Ｐｒｏｖｖｉｄｅｎｔｉ发现由外壳蛋白介

导产生的抗性在南瓜植株中也存在一定的广谱性和

遗传性［７７］。在已有的研究基础上，Ｄｅ发表了由

ＣＧＭＭＶ复制酶基因介导产生抗性植株的专利方

法［７８］；Ｐａｒｋ克隆了ＣＧＭＭＶ外壳蛋白、并通过重组

载体获得了抗ＣＧＭＭＶ的西瓜植株，并且在获得的

１４０株第一代转基因植株中有１０株具有抗性
［７９］；

２０１２年Ａｌｉ克隆ＣＧＭＭＶ移动蛋白后，通过基因重

组和农杆菌介导的方法获得抗ＣＧＭＭＶ的甜瓜植

株，进一步由ＰＣＲ和Ｓｏｕｔｈｅｒｎｂｌｏｔ的方法证明移

动蛋白基因可稳定遗传至第三代植株体内［８０］。然

而，植物病毒在自然条件下通常都是以复合侵染的

形式存在［８１］，而基于外源基因产生的抗性植株往往

存在抗病谱窄、仅抵抗同种病毒侵染等缺陷。因此，

在田间条件下，随着转基因植株抗性压力的不断选

择和抗性的丧失，亟须培育多病毒基因片段介导的

抗性植株［８２８３］。２０１３年Ｌｉｎ通过农杆菌介导，将融

合了西瓜银斑病毒（犠犪狋犲狉犿犲犾狅狀狊犻犾狏犲狉犿狅狋狋犾犲狏犻

狉狌狊，ＷＳＭｏＶ）Ｎ基因和黄瓜花叶病毒（犆狌犮狌犿犫犲狉

犿狅狊犪犻犮狏犻狉狌狊，ＣＭＶ）、西瓜花叶病毒（犠犪狋犲狉犿犲犾狅狀

犿狅狊犪犻犮狏犻狉狌狊，ＷＭＶ）和ＣＧＭＭＶ的外壳蛋白基因

的重组载体转入西瓜栽培种‘Ｆｅｅｌｉｎｇ’，并由Ｓｏｕｔｈ

ｅｒｎｂｌｏｔ证明单个或多个基因拷贝被成功插入到西

瓜基因组中，且在Ｒ０植株中存在对ＣＧＭＭＶ的抗

性［８４］。Ｌｉｕ利用ｉＴＲＡＱ（ｉｓｏｂａｒｉｃｔａｇｓｆｏｒｒｅｌａｔｉｖｅ

ａｎｄａｂｓｏｌｕｔｅｑｕａｎｔｉｔａｔｉｏｎ）技术在感染ＣＧＭＭＶ的

黄瓜植株体内成功鉴定到３８个差异表达蛋白，ＧＯ

（ＧｅｎｅＯｎｔｏｌｏｇｙ）和ＫＥＧＧ（ＫｙｏｔｏＥｎｃｙｃｌｏｐｅｄｉａｏｆ

ＧｅｎｅｓａｎｄＧｅｎｏｍｅｓ）分析发现这些蛋白注释有不同

的功能，其中１８个蛋白分别参与１３个代谢通路中，

这些代谢通路进一步可融合形成３个相对独立的网

络关系调控图，从而根据其相互调控关系，有目的地

筛选合适的内源病程相关基因来培育抗病植株防治

ＣＧＭＭＶ病害
［８５］。

４　防治策略展望

结合该病害的当前防治现状，作者对基于小分

子ＲＮＡ介导寄主抗病的途径进行了展望，并介绍

了下一代测序技术、基因编辑技术在植物病毒病害

防治措施中的应用。

４．１　小犚犖犃介导调控防治犆犌犕犕犞

ＲＮＡ沉默是真核生物通过核酸序列特异性的相

互作用、在ＲＮＡ水平抑制基因表达、抵抗外来核酸入

侵的一种防御机制，这种机制被称之为转录后基因沉

默（ｐｏｓｔｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎａｌｇｅｎｅｓｉｌｅｎｃｉｎｇ，ＰＴＧＳ）
［８６］。

１９２８年 Ｗｉｎｇａｒｄ记录了感染烟草环斑病毒

（犜狅犫犪犮犮狅狉犻狀犵狊狆狅狋狏犻狉狌狊）的烟草植株呈现坏死斑症

状，而其上部新叶在第二次接种后对该病毒侵染呈

免疫现象、且无坏死斑产生，从而开始最早的ＲＮＡ

沉默（ＲＮＡｓｉｌｅｎｃｉｎｇ）报道
［８７］。近年来，由ｓｉＲＮＡ

（ｓｍａｌｌｉｎｔｅｒｆｅｒｉｎｇＲＮＡ）和ｍｉＲＮＡ（ｍｉｃｒｏＲＮＡ）介

导调控的 ＲＮＡ 干扰技术 （ＲＮＡｉｎｔｅｒｆｅｒｅｎｃｅ，

ＲＮＡｉ）已经成为改善作物生产的重要途径。基于

ｓｉＲＮＡ的ＲＮＡｉ技术已被广泛应用于作物增产，增

强对细菌、真菌、病毒、线虫等有害微生物的抗性，以

及改善作物的营养成分组成［８８］。２００７年，Ｋａｍａｃｈｉ

发现获得的７株转ＣＧＭＭＶ外壳蛋白拟南芥植株

中的５株对ＣＧＭＭＶ产生高抗，植株接种后无系统

扩展症状，ＲＮＡ杂交表明转基因植株体内含有ＣＰ

的特异干扰ＲＮＡ，对ＣＧＭＭＶ的复制具有较高的

抑制率并对ＣＧＭＭＶ的侵染有较强抗性，其抗性可

稳定遗传至Ｔ２ 代
［８９］。但ｓｉＲＮＡ介导的转基因植

株易受寄主、环境影响以及存在外源基因与寄主基

因组易发生重组等潜在风险。相对于ｓｉＲＮＡ的

ＲＮＡｉ策略，由于ｍｉＲＮＡ具有更高的特异性和更可

观的预见性，以及其在调节植株生长、发育和应答外

界压力时的优异表现而日益受到重视［９０］。尤其最

近几年，由于作物品种差异以及外界不同因子对寄

主造成的压力因素，大量的ｍｉＲＮＡ得到鉴定并挖

掘出其调控的靶基因，为进一步研究ｍｉＲＮＡ所调

控的，远比自身数量更多的靶基因与生物物种或生

物学多样性之间的关联性奠定基础［９１］。２０１１年，
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Ｍａｒｔíｎｅｚ利用深度测序技术在感染啤酒花类病毒

（犎狅狆狊狋狌狀狋狏犻狉狅犻犱，ＨＳＶｄ）的黄瓜（犆狌犮狌犿犻狊狊犪狋犻

狏狌狊）植株内获得１９个保守的ｍｉＲＮＡｓ和７个新的

特异性ｍｉＲＮＡｓ，并通过Ｎｏｒｔｈｅｒｎ杂交进一步得到

验证，其所调控的靶基因分别参与寄主蛋白 蛋白／

ＲＮＡ互作、组织发育、调节次生代谢等生物过

程［９２］。Ｍａｏ结合高通量测序和降解组测序的方法

从黄瓜（犆．狊犪狋犻狏狌狊‘ＪｉｎｃｈｕｎＮｏ．２’）叶和根组织中

鉴定出６４个ｍｉＲＮＡ，发现部分ｍｉＲＮＡ只在特定

组织中表达。其中，２１个首次在黄瓜中鉴定到的已

知ｍｉＲＮＡ调控的靶基因分别参与黄瓜发育、抗氧

化、信号转导、转录调控等功能［９３］。Ｌｉ通过黄瓜

（犆狌犮狌犿犻狊狊犪狋犻狏狌狊 ‘９９３０’）和南瓜 （犆．犿狅狊犮犺犪狋犪

‘ＪｉｎｘｉｎＮｏ．５’）之间的嫁接，在其叶和根部组织中鉴

定出１１２个已知的和４８个新的ｍｉＲＮＡｓ，并由生物

学分析明确嫁接操作可直接导致ｍｉＲＮＡ及其靶基

因的表达变化，反之，也间接证明ｍｉＲＮＡ可以通过

介导靶基因而显著影响嫁接苗的生理过程［９４］。Ｌｉｕ

从感染ＣＧＭＭＶ的黄瓜植株（犆．狊犪狋犻狏狌狊‘中农１６’）

体内获得８个新的ｍｉＲＮＡ，其调控的多个靶基因分

别参与黄瓜的细胞分化、生长发育、次级代谢、生物

或非生物应答、光合作用以及作物产量相关的生物

过程［９５］。鉴于ｍｉＲＮＡ在植物的抗逆生理和生长发

育过程中出众的调控能力，尤其在基因调控网络关

键点所起的作用，以及所调控靶基因之间的相互关

系，极其有助于在基因转录水平挖掘更多的病程相

关基因，从而使得利用ｍｉＲＮＡ介导的转基因植株

或利用其所调控的病程相关基因培育抗病品种的研

究具有较大的发展潜力［９０］。

４．２　下一代测序技术和基因编辑技术在防治

犆犌犕犕犞中的应用

　　在实际生产中，防治病害的前提是准确发现、鉴

定该病害，并通过进一步分析病害与寄主植物的互

作关系及其各自基因组的特点，从而根据其特性去

制定相应的防治策略。

ＣＧＭＭＶ作为一种系统侵染的典型种传病害，

缺乏准确、高效的检测手段是其近年来快速传播的

重要因素。２００９年，随着下一代测序技术（ｎｅｘｔ

ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ，ＮＧＳ）在病毒、类病毒基因

组测序、病害检测、诊断、病害流行学以及抗性基

因挖掘中的普及应用［９６］，基于其高通量测序数据的

结果、且不需提供特异性病毒检测试剂的特点，再结

合 ＣＬＣＧｅｎｏｍｉｃｓＷｏｒｋｂｅｎｃｈ （ＱＩＡＧＥＮ，ＵＳＡ，

ｈｔｔｐ：∥ｗｗｗ．ｃｌｃｂｉｏ．ｃｏｍ／ｐｒｏｄｕｃｔｓ／ｃｌｃｇｅｎｏｍｉｃｓ

ｗｏｒｋｂｅｎｃｈ／＃）软件在病原物鉴定及其生物信息学

中的强大分析能力，从而使得ＮＧＳ逐渐成为病害诊

断的常规方法，也进一步使得各种侵染或隐藏于传

播材料或寄主体内的病毒越来越易于被发现［９７］。

目前，基于ＮＧＳ技术鉴定病害的方法，已从植物体内

成功鉴定出４９个新的ＲＮＡ、ＤＮＡ病毒和４个类病

毒／类病毒ＲＮＡｓ
［９８］。随后，Ｗｉｔｅｋ等

［９９］通过研究野

生马铃薯近缘种少花龙葵（犛狅犾犪狀狌犿犪犿犲狉犻犮犪狀狌犿）携

带的抗性基因，结合ＳＭＲＴ（单分子实时测序）和

ＲｅｎＳｅｑ（抗性基因ＥＮｒｉｃｈｍｅｎｔＳＥＱｕｅｎｃｉｎｇ）的新一代

测序技术ＳＭＲＴＲｅｎＳｅｑ成功分离出对枯萎病有广泛

抗性的Ｒｐｉａｍｒ３基因。这些新测序技术的应用最大

可能地快速发现并鉴定植物材料中携带的病毒，并且

极大地缩短了分离抗性基因的时间，间接地减少了作

物因病害造成的损失。最近几年，相对于ＺＥＮ
［１００］

（ｚｉｎｃｆｉｎｇｅｒｎｕｃｌｅａｓｅ）和ＴＡＬＥＮ
［１０１］（ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ

ａｃｔｉｖａｔｏｒｌｉｋｅｅｆｆｅｃｔｏｒｎｕｃｌｅａｓｅ）基因编辑技术的繁

琐费时，高效稳定的第三代基因编辑技术ＣＲＩＳＰＲ／

Ｃａｓ（ｃｌｕｓｔｅｒｅｄｒｅｇｕｌａｒｌｙｉｎｔｅｒｓｐａｃｅｄｓｈｏｒｔｐａｌｉｎ

ｄｒｏｍｉｃｒｅｐｅａｔｓａｎｄＣＲＩＳＰＲａｓｓｏｃｉａｔｅｄｇｅｎｅｓ）逐渐

受到研究人员的青睐［１０２］。ＣＲＩＳＰＲ是最初在犈．

犮狅犾犻体内被发现，形成于细菌与病毒的互作过程中、

由病毒的部分ＤＮＡ片段嵌入细菌基因组而形成的

ＤＮＡ（脱氧核糖核酸）片段区域
［１０３］。因此，当病毒

再次侵染时，由于Ｃａｓ蛋白酶对病毒基因组的识别、

切割而使得寄主产生免疫应答，从而达到保护寄主

的目的［１０４］。目前，该技术已经被成功地应用于改善

植物的生物学性状，或利用其特性来增加植物抵御

病虫害的能力［１０５］。例如：Ｆｅｎｇ通过利用ＣＲＩＳＰＲ／

Ｃａｓ系统定点突变双子叶植物拟南芥的 ＢＲＩ１、

ＪＡＺ１、ＧＡＩ基因，结果表明该系统可以准确地造成

特定位点ＤＮＡ双链断裂，且获得效率较高的Ｔ１代

纯合突变体［１０６］。Ａｌｉ证明在本生烟（犖．犫犲狀狋犺犪犿犻

犪狀犪）中表达ＣＲＩＳＰＲ／Ｃａｓ９可有效地推迟或减少番

茄黄化曲叶病毒（犜狅犿犪狋狅狔犲犾犾狅狑犾犲犪犳犮狌狉犾狏犻狉狌狊，

ＴＹＬＣＶ）的积累，从而消除或减轻寄主植物被感染

的症状［１０７］。不同于ＣＲＩＳＰＲ／Ｃａｓ系统中ＲＮＡ引

导的ＤＮＡ剪切，最近由Ｇａｏ刚发现的ＮｇＡｇｏｇＤ

ＮＡ基因编辑技术中ＤＮＡ引导的ＤＮＡ剪切，由于

其更加高效精确以及具有更大的灵活性而更加有潜
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力地具有广泛的应用前景［１０８］。随着基因编辑技术

越来越成熟地成功应用于精准农业生产，侵染双子

叶葫芦科作物的ＣＧＭＭＶ病毒病害将有望得到有

效、彻底的控制。

参考文献

［１］　ＵｎｉｔｅｄＮａｔｉｏｎＦｏｏｄａｎｄＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌＯｒｇａｎｉｚａｔｉｏｎ（ＦＡＯＳＴＡＴ）．

Ｔｈｅｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎｏｆｃｕｃｕｍｂｅｒａｎｄｇｈｅｒｋｉｎｓｉｎｍａｉｎｌａｎｄ，Ｃｈｉｎａ［Ｒ／

ＯＬ］．ｈｔｔｐ：∥ｆａｏｓｔａｔ３．ｆａｏ．ｏｒｇ／ｂｒｏｗｓｅ／Ｑ／ＱＣ／Ｅ，２０１４．

［２］　中华人民共和国农业部．黄瓜绿斑驳花叶病毒防控技术规程

［Ｓ］．２０１４，ＮＹ／Ｔ２６３０ ２０１４．

［３］　ＨｏｌｌｉｎｇｓＭ，ＫｏｍｕｒｏＹ，ＴｏｃｈｉｈａｒａＨ．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［Ｍ］∥Ｄｅｓｃｒｉｐｔｉｏｎｏｆｐｌａｎｔｖｉｒｕｓｅｓ．Ｋｅｗ，ＵＫ：

ＣＭＩ／ＡＡＢ，１９７５，１５４：４．

［４］　ＵｇａｋｉＭ，ＴｏｍｉｙａｍａＭ，ＫａｋｕｔａｎｉＴ，ｅｔａｌ．Ｔｈｅｃｏｍｐｌｅｔｅｎｕ

ｃｌｅｏｔｉｄｅｓｅｑｕｅｎｃｅｏｆ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（ＳＨ

ｓｔｒａｉｎ）ｇｅｎｏｍｉｃＲＮＡ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＧｅｎｅｒａｌＶｉｒｏｌｏｇｙ，１９９１，

７２（７）：１４８７ １４９５．

［５］　ＣｕｌｖｅｒＪＮ，ＬｉｎｄｂｅｃｋＡＧＣ，ＤａｗｓｏｎＷＯ．Ｖｉｒｕｓｈｏｓｔｉｎｔｅｒ

ａｃｔｉｏｎｓ：ｉｎｄｕｃｔｉｏｎｏｆｃｈｌｏｒｏｔｉｃａｎｄｎｅｃｒｏｔｉｃｒｅｓｐｏｎｓｅｓｉｎｐｌａｎｔｓ

ｂｙｔｏｂａｍｏｖｉｒｕｓｅｓ［Ｊ］．ＡｎｎｕａｌＲｅｖｉｅｗｏｆＰｈｙｔｏｐａｔｈｏｌｏｇｙ，

１９９１，２９：１９３ ２１７．

［６］　ＳｌｅａｔＤＥ，ＧａｌｌｉｅＤＲ，ＷａｔｔｓＪＷ，ｅｔａｌ．Ｔｈｅ５ｌｅａｄｅｒｓｅ

ｑｕｅｎｃｅｏｆｔｏｂａｃｃｏｍｏｓａｉｃｖｉｒｕｓＲＮＡｅｎｈａｎｃｅｓｔｈｅｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｏｆ

ｆｏｒｅｉｇｎｇｅｎｅｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｓｉｎｖｉｔｒｏａｎｄ犻狀狏犻狏狅［Ｊ］．ＮｕｃｌｅｉｃＡｃｉｄｓ

Ｒｅｓｅａｒｃｈ，１９９２，１５（８）：３２５７ ３２７３．

［７］　ＡｉｎｓｗｏｒｔｈＧＣ．Ｍｏｓａｉｃｄｉｓｅａｓｅｏｆｔｈｅｃｕｃｕｍｂｅｒ［Ｊ］．Ａｎｎａｌｓｏｆ

ＡｐｐｌｉｅｄＢｉｏｌｏｇｙ，１９３５，２２（１）：５５ ６７．

［８］　ＹｏｓｈｉｄａＫ，ＧｏｔｏＴ，ＮｅｍｏｔｏＭ，ｅｔａｌ．犛狇狌犪狊犺犿狅狊犪犻犮ｖｉｒｕｓ

ｉｓｏｌａｔｅｄｆｒｏｍｍｅｌｏｎ（犆狌犮狌犿犻狊犿犲犾狅Ｌ．）［Ｊ］．Ａｎｎａｌｓｏｆｔｈｅ

ＰｈｙｔｏｐａｔｈｏｌｏｇｉｃａｌＳｏｃｉｅｔｙｏｆＪａｐａｎ，１９８０，４６（３）：３４９ ３５６．

［９］　ＲａｙｃｈａｕｄｈｕｒｉＭ，ＶａｒｍａＡ．Ｍｏｓａｉｃｄｉｓｅａｓｅｏｆｍｕｓｋｍｅｌｏｎｃａｕｓｅｄ

ｂｙｍｉｎｏｒｖａｒｉａｎｔｏｆ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［Ｊ］．

ＪｏｕｒｎａｌｏｆＰｈｙｔｏｐａｔｈｏｌｏｇｙ，１９７８，９３（２）：１２０ １２５．

［１０］陈红远，赵文军，程毅，等．辽中地区西瓜花叶病病原的分子鉴

定［Ｊ］．植物病理学报，２００６，３６（４）：３０６ ３０９．

［１１］ＣｈｏｉＧＳ．Ｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅｏｆｔｗｏｔｏｂａｍｏｖｉｒｕｓｄｉｓｅａｓｅｓｉｎｃｕｃｕｒｂｉｔｓ

ａｎｄｃｏｎｔｒｏｌｍｅａｓｕｒｅｓｉｎＫｏｒｅａ［Ｊ］．ＰｌａｎｔＰａｔｈｏｌｏｇｙＪｏｕｒｎａｌ，

２００１，１７（５）：２４３ ２４８．

［１２］ＡｌｉＡ，ＮａｔｓｕａｋｉＴ，ＯｋｕｄａＳ．Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎａｎｄｍｏｌｅｃｕｌａｒｃｈａｒ

ａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎｏｆｖｉｒｕｓｅｓｉｎｆｅｃｔｉｎｇｃｕｃｕｒｂｉｔｓｉｎＰａｋｉｓｔａｎ［Ｊ］．Ｊｏｕｒ

ｎａｌｏｆＰｈｙｔｏｐａｔｈｏｌｏｇｙ，２００４，１５２（１１）：６７７ ６８２．

［１３］ＲａｈｉｍｉａｎＨ，ＩｚａｄｐａｎａｈＫ．Ａｎｅｗｓｔｒａｉｎｏｆ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ｆｒｏｍＩｒａｎ［Ｊ］．ＩｒａｎｉａｎＪｏｕｒｎａｌｏｆＡｇｒｉｃｕｌ

ｔｕｒａｌＲｅｓｅａｒｃｈ，１９７７，５（１）：２５ ３４．

［１４］ＡｎｔｉｇｎｕｓＹ，ＰｅａｒｌｓｍａｎＭ，ＢｅｎＹｏｓｅｐｈＲ，ｅｔａｌ．Ｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅ

ｏｆａｎｅｗｖａｒｉａｎｔｏｆ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ｉｎＩｓｒａ

ｅｌ［Ｊ］．Ｐｈｙｔｏｐａｒａｓｉｔｉｃａ，１９９０，１８（１）：５０ ５６．

［１５］ＡｌＳｈａｈｗａｎＩＭ，ＡｂｄａｌｌａＯＡ．Ａｓｔｒａｉｎｏｆ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）ｆｒｏｍｂｏｔｔｌｅｇｏｕｒｄｉｎＳａｕｄｉＡｒａ

ｂｉａ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＰｈｙｔｏｐａｔｈｏｌｏｇｙ，１９９２，１３４（２）：１５２ １５６．

［１６］ＡｒｉｙａｒａｔｎｅＩ，ＷｅｅｒａｒａｔｎｅＷＡＰＧ，ＲａｎａｔｕｎｇｅＲＫＲ．Ｉｄｅｎｔｉ

ｆｉｃａｔｉｏｎｏｆａｎｅｗｍｏｓａｉｃｖｉｒｕｓｄｉｓｅａｓｅｓｏｆｓｎａｋｅｇｏｕｒｄｉｎＳｒｉ

Ｌａｎｋａ［Ｊ］．ＡｎｎａｌｓｏｆｔｈｅＳｒｉＬａｎｋａＤｅｐａｒｔｍｅｎｔｏｆＡｇｒｉｃｕｌ

ｔｕｒｅ，２００５，７：１３ ２１．

［１７］ＫａｓｓｅｍＡＡＨ，ＨａｌｉｍＫＡ，ＲｉｆａｉＯＥＧ，ｅｔａｌ．Ｔｈｅｍｏｓｔｉｍ

ｐｏｒｔａｎｔｏｆｖｉｒｕｓｅｓａｆｆｅｃｔｉｎｇｃｕｃｕｒｂｉｔｓｉｎＳｙｒｉａ［Ｊ］．ＡｒａｂＪｏｕｒｎａｌ

ｏｆＰｌａｎｔＰｒｏｔｅｃｔｉｏｎ，２００５，２３（１）：１ ６．

［１８］ＫｉｍＯＫ，ＭｉｚｕｔａｎｉＴ，ＮａｔｓｕａｋｉＫＴ，ｅｔａｌ．Ｆｉｒｓｔｒｅｐｏｒｔａｎｄ

ｔｈｅｇｅｎｅｔｉｃｖａｒｉａｂｉｌｉｔｙｏｆ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

ｏｃｃｕｒｒｉｎｇｏｎｂｏｔｔｌｅｇｏｕｒｄｉｎＭｙａｎｍａｒ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＰｈｙｔｏｐａ

ｔｈｏｌｏｇｙ，２０１０，１５８：５７２ ５７５．

［１９］ＦｌｅｔｃｈｅｒＪＴ，ＧｅｏｒｇｅＡＪ，ＧｒｅｅｎＤＥ．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，ｉｔｓｅｆｆｅｃｔｏｎｙｉｅｌｄａｎｄｉｔｓｃｏｎｔｒｏｌｉｎｔｈｅＬｅａＶａｌ

ｌｅｙ［Ｊ］．ＰｌａｎｔＰａｔｈｏｌｏｇｙ，１９６９，１８（１）：１６ ２２．

［２０］ＬｉｎｎａｓａｌｍｉＡ．ＶｉｒｕｓｄｉｓｅａｓｅｓｏｆｃｕｃｕｍｂｅｒｉｎＦｉｎｌａｎｄａｎｄｃｈａｒ

ａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓｏｆｔｈｅｃａｕｓａｌａｇｅｎｔｓｃｕｃｕｍｂｅｒｍｏｓａｉｃａｎｄ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犲狊［Ｊ］．ＡｎｎａｌｅｓＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｅＦｅｎｎｉ

ａｅ，１９６６，５：３０５ ３２３．

［２１］ＭｅｄｖｅｄｓｋａｙａＩＧ．Ｖｉｒｕｓｄｉｓｅａｓｅｓｏｆｇｌａｓｓｈｏｕｓｅｃｕｃｕｍｂｅｒ［Ｊ］．

ＺａｓｈｃｈｉｔａＲａｓｔｅｎｉｉ，１９８１，５：４４ ４５．

［２２］ＢｕｄｚａｎｉｖｓｋａＩＧ，ＲｕｄｎｅｖａＴＯ，ＳｈｅｖｃｈｅｎｋｏＴＰ，ｅｔａｌ．Ｉｎｖｅｓ

ｔｉｇａｔｉｏｎｏｆＵｋｒａｉｎｉａｎｉｓｏｌａｔｅｓｏｆ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［Ｊ］．ＡｒｃｈｉｖｅｓｏｆＰｈｙｔｏｐａｔｈｏｌｏｇｙａｎｄＰｌａｎｔＰｒｏｔｅｃｔｉｏｎ，

２００７，４０（５）：３７６ ３８０．

［２３］ＲｙｄéｎＫ．Ｇｒｎｍｏｓａｉｋｋｈｏｓｇｕｒｋａｒ［Ｊ］．Ｖｘｔｓｋｙｄｄｓｎｏｔｉｓｅｒ，

１９６５，２９：６２ ６３．

［２４］ＫｒｉｓｔｅｎｓｅｎＨＲ．ＶｉｒｕｓｓｙｇｄｏｍｍｅｈｏｓｖａｅｋｓｔｈｕｓｋｕｌｔｕｒｉＮｏｒｄｅｎ

［Ｊ］．ＮｏｒｄｉｓｋＪｏｒｄｂｒｕｋｓｆｏｒｓｋｎｉｎｇ，１９７７，５９（３）：４８２ ４８６．

［２５］ＨｅｎｔｓｃｈｅｌＧ．Ｖｉｒｕｓｄｉｓｅａｓｅｏｎｇｒｅｅｎｈｏｕｓｅｃｕｃｕｍｂｅｒｒｅｓｕｌｔｓ

ｆｒｏｍ１９７４ａｎｄｔｈｅｏｕｔｌｏｏｋｆｏｒ１９７５［Ｊ］．Ｇｅｍｕｓｅ，１９７５，１１

（４）：１０８ １１１．

［２６］ＰｏｐＩ，ＪｉｌａｖｅａｎｕＡ．Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆ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ｉｎＲｏｍａｎｉａ［Ｊ］．ＡｎａｌｅｌｅＩｎｓｔｉｔｕｔｕｌｕｉｄｅＣｅｒｃｅｔａｒｉ

ＰｅｎｔｒｕＰｒｏｔｅｃｔｉａＰｌａｎｔｅｌｏｒ（Ｒｏｍａｎｉａ），１９８５，１８：４３ ４７．

［２７］ＡｖｅｇｌｉｓＡＤ，ＶｏｖｌａｓＣ．Ｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅｏｆ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ｉｎｔｈｅｉｓｌａｎｄｏｆＣｒｅｔｅ（Ｇｒｅｅｃｅ）［Ｊ］．Ｐｈｙｔｏｐａｔｈｏ

ｌｏｇｉａＭｅｄｉｔｅｒｒａｎｅａｎ，１９８６，２５（１３）：１６６ １６８．

［２８］ＣｅｌｉｘＡ，ＬｕｉｓＡｒｔｅａｇａＭ，ＲｏｄｒｉｇｕｅｚＣｅｒｅｚｏＥ．Ｆｉｒｓｔｒｅｐｏｒｔｏｆ

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狋狅犫犪犿狅狏犻狉狌狊ｉｎｆｅｃｔｉｎｇｇｒｅｅｎ

ｈｏｕｓｅｇｒｏｗｎｃｕｃｕｍｂｅｒｉｎＳｐａｉｎ［Ｊ］．ＰｌａｎｔＤｉｓｅａｓｅ，１９９６，

８０：１３０３．

［２９］ＭａｃｉａｓＷ．Ｍｅｔｈｏｄｓｏｆｄｉｓｉｎｆｅｃｔｉｎｇｃｕｃｕｍｂｅｒｓｅｅｄｓｔｈａｔｏｒｉｇｉ

ｎａｔｅｆｒｏｍｐｌａｎｔｓｉｎｆｅｃｔｅｄｂｙ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狋狅

犫犪犿狅狏犻狉狌狊（ＣＧＭＭＶ）［Ｊ］．ＶｅｇｅｔａｂｌｅＣｒｏｐｓＲｅｓｅａｒｃｈＢｕｌｌｅｔｉｎ，

２０００，５３：７５ ８２．

［３０］ＣｈｏｕｄｈｕｒｙＭＭ，ＬｉｎＭＴ．Ｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅｏｆｖｉｒｕｓｄｉｓｅａｓｅｏｆｍｅｌ

ｏｎａｎｄｓｑｕａｓｈｉｎｔｈｅＳａｏＦｒａｎｃｉｓｃｏｒｅｇｉｏｎ［Ｍ］．ＥＭＢＲＡＰＡ

Ｐｅｓｑｕｉｓａｅｍ Ａｎｄａｍｅｎｔｏ：ＣＡＢＩ’ｓＬｉｆｅＳｃｉｅｎｃｅｓＤａｔａｂａｓｅｓ，

·５３·



２０１６

１９８２：２．

［３１］ＢａｋｅｒＣ．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）ｆｏｕｎｄｉｎ

ｔｈｅＵｎｉｔｅｄＳｔａｔｅｓ（Ｃａｌｉｆｏｒｎｉａ）ｉｎｍｅｌｏｎ［Ｒ］．ＰｅｓｔＡｌｅｒｔ，２０１３．

［３２］ＬｉｎＫＳ，ＬｉＲ，ＺｈａｎｇＷ．Ｆｉｒｓｔｒｅｐｏｒｔｏｆ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ｉｎｆｅｃｔｉｎｇｇｒｅｅｎｈｏｕｓｅｃｕｃｕｍｂｅｒｉｎＣａｎａｄａ［Ｊ］．

ＰｌａｎｔＤｉｓｅａｓｅ，２０１４，９８（５）：７０１．

［３３］ＴｅｓｏｒｉｅｒｏＬＡ，ＣｈａｍｂｅｒｓＧ，ＳｒｉｖａｓｔａｖａＭ，ｅｔａｌ．Ｆｉｒｓｔｒｅｐｏｒｔ

ｏｆ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ｉｎＡｕｓｔｒａｌｉａ［Ｊ］．Ａｕｓ

ｔｒａｌｉａｎＰｌａｎｔＤｉｓｅａｓｅＮｏｔｅｓ，２０１６，１１：１．

［３４］李立梅，吴元华，赵秀香，等．黄瓜绿斑驳花叶病毒对西瓜产量、

品质及种子带毒的影响［Ｊ］．植物保护，２０１０，３６（６）：８２ ８６．

［３５］汤少云，刘万里，张凯，等．武汉地区黄瓜绿斑驳花叶病毒的

监测及防控［Ｊ］．长江蔬菜，２０１１（３）：４１ ４２．

［３６］林邁，杨瑜斌，王驰，等．温台地区西瓜发生黄瓜绿斑驳花叶

病毒调查初报［Ｊ］．浙江农业科学，２０１２（１）：８３ ８５．

［３７］刘颖，彭斌，杨晓红，等．济南地区倒瓤西瓜ＣＧＭＭＶ的检测

［Ｊ］．中国蔬菜，２０１２（１０）：７５ ７９．

［３８］胡亚萍，董萍，赵驾浩，等．上海郊区黄瓜绿斑驳花叶病毒的

鉴定和防治对策［Ｊ］．上海农业学报，２０１３，２９（１）：５５ ５８．

［３９］褚姝频，龚伟荣，胡婕，等．江苏地区黄瓜绿斑驳花叶病毒病的发

生概况与防控技术［Ｊ］．江苏农业科学，２０１４，４２（１２）：１８３ １８４．

［４０］黄超，苗广飞．黄瓜绿斑驳花叶病毒病的发生及危害防控措施

［Ｊ］．安徽农学通报，２０１３（８）：７６ ７７．

［４１］ＨｓｅｕＳＨ，ＨｕａｎｇＣＨ，ＣｈａｎｇＣＡ，ｅｔａｌ．Ｔｈｅｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅｏｆ

ｆｉｖｅｖｉｒｕｓｅｓｉｎｓｉｘｃｕｃｕｒｂｉｔｓｉｎＴａｉｗａｎ［Ｊ］．ＰｌａｎｔＰｒｏｔｅｃｔｉｏｎ

Ｂｕｌｌｅｔｉｎ，１９８７，２９（３）：２３３ ２４４．

［４２］秦碧霞，蔡建和，刘志明，等．侵染观赏南瓜的黄瓜绿斑驳花

叶病毒的初步鉴定［Ｊ］．植物检疫，２００５，１９（４）：１９８ ２００．

［４３］张永江．黄瓜绿斑驳花叶病毒研究进展［Ｊ］．河南农业科学，

２００６（８）：９ １１．

［４４］田永蕾，刘冬梅，张永江，等．黄瓜绿斑驳花叶病毒北京和山

东分离物的生物学测定及其基因组比较［Ｊ］．植物检疫，２００９，

２３（６）：１ ６．

［４５］席亚冬，向运佳，彭化贤，等．四川省蔬菜病虫害发生特点及

防控对策［Ｊ］．中国蔬菜，２０１４（６）：７８ ８１．

［４６］吴鑫，丁元明，何月秋，等．黄瓜绿斑驳花叶病毒的分子检测

及云南分离物的序列分析［Ｊ］．扬州大学学报（农业与生命科

学版），２０１０（３）：７５ ８０．

［４７］河南省植物病理学会．河南省植物病害研究进展 河南省植物

病理学与现代农业学术讨论会论文集［Ｃ］．郑州：［出版者不

详］，２０１１．

［４８］张卫东，权永兵，廖力，等．黄瓜绿斑驳花叶病毒广东分离物

的分子鉴定［Ｊ］．广东农业科学，２０１１，３８（２０）：７３ ７６．

［４９］赵慧茹．西瓜上黄瓜绿斑驳花叶病毒检测及分析［Ｄ］．长沙：

湖南农业大学，２０１３．

［５０］杜江，成媛媛，牛二波，等．黄瓜绿斑驳花叶病毒山西西瓜分离物

外壳蛋白基因序列分析［Ｊ］．植物保护，２０１５，４１（２）：１４２ １４５．

［５１］王锋，任春梅，季英华，等．黄瓜绿斑驳花叶病毒海南分离物

基因组测定与毒源分析［Ｊ］．植物保护，２０１４，４０（６）：７５ ８１．

［５２］钟敏，赵绪生，胡同乐，等．黄瓜绿斑驳病毒河北分离物基因组

克隆及序列分析［Ｊ］．植物保护学报，２０１５，４２（２）：１８２ １８７．

［５３］张繤．六种植物病毒ＲｅａｌＴｉｍｅＰＣＲ定量方法的建立及其应

用［Ｄ］．北京：中国农业科学院，２００８．

［５４］ＳｉｍóｎＢｕｅｌａＬ，ＧａｒｃíａＡｆｒｅｎａｌＦ．Ｖｉｒｕｓｐａｒｔｉｃｌｅｓｏｆ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狋狅犫犪犿狅狏犻狉狌狊ｍｏｖｅｓｙｓｔｅｍｉｃａｌｌｙｉｎｔｈｅｐｈｌｏ

ｅｍｏｆｉｎｆｅｃｔｅｄｃｕｃｕｍｂｅｒｐｌａｎｔｓ［Ｊ］．ＭｏｌｅｃｕｌａｒＰｌａｎｔＭｉｃｒｏｂｅ

ＩｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｓＪｏｕｒｎａｌ，１９９９，１２（２）：１１２ １１８．

［５５］彭友良，朱有勇．中国植物病理学会２００９年学术年会论文集

［Ｃ］．北京：中国农业科学技术出版社，２００９．

［５６］李俊香，古勤生．黄瓜绿斑驳花叶病毒传播方式的研究进展

［Ｊ］．中国蔬菜，２０１５（１）：１３ １８．

［５７］ＶａｎｉＳ，ＶａｒｍａＡ．Ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓｏｆ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ｉｓｏｌａｔｅｄｆｒｏｍｗａｔｅｒｏｆｒｉｖｅｒＹａｍｕｎａ［Ｊ］．ＩｎｄｉａｎＰｈｙｔｏ

ｐａｔｈｏｌｏｇｙ，１９９３，４６：１１８ １２２．

［５８］阚春月．重要蔬菜种传检疫性病害监测技术研究［Ｄ］．上海：

上海海洋大学，２０１０．

［５９］罗梅，王琳，宾淑英，等．黄瓜绿斑驳花叶病毒检测技术的研

究进展［Ｊ］．华中农业大学学报，２０１０，２９（３）：３９２ ３９６．

［６０］ＫｕｒｉｓｕＭ，ＯｈｎｏＴ，ＯｋａｄａＹ，ｅｔａｌ．Ｂｉｏｃｈｅｍｉｃａｌｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａ

ｔｉｏｎｏｆ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ｒｉｂｏｎｕｃｌｅｉｃａｃｉｄ

［Ｊ］．Ｖｉｒｏｌｏｇｙ，１９７６，７０（１）：２１４ ２１６．

［６１］ＫｉｍＤＨ，ＬｅｅＪＭ．Ｓｅｅｄｔｒｅａｔｍｅｎｔｆｏｒ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）ｉｎｇｏｕｒｄ（犔犪犵犲狀犪狉犻犪狊犻犮犲狉犪狉犻犪）ｓｅｅｄｓ

ａｎｄｉｔｓｄｅｔｅｃｔｉｏｎ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＫｏｒｅａＳｏｃｉｅｔｙｆｏｒＨｏｒｔｉｃｕｌｔｕｒ

ａｌＳｃｉｅｎｃｅ，２０００，４１：１ ６．

［６２］ＫｉｍＳＭ，ＮａｍＳＨ，ＬｅｅＪＭ，ｅｔａｌ．Ｄｅｓｔｒｕｃｔｉｏｎｏｆ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ｂｙｈｅａｔｔｒｅａｔｍｅｎｔａｎｄｒａｐｉｄｄｅｔｅｃｔｉｏｎ

ｏｆｖｉｒｕｓｉｎａｃｔｉｖａｔｉｏｎｂｙＲＴＰＣＲ［Ｊ］．ＭｏｌｅｃｕｌｅｓａｎｄＣｅｌｌｓ，

２００３，１６（３）：３３８ ３４２．

［６３］ＲｅｉｎｇｏｌｄＶ，ＬａｃｈｍａｎＯ，ＢｌａｏｓｏｖＥ，ｅｔａｌ．Ｓｅｅｄｄｉｓｉｎｆｅｃｔｉｏｎ

ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓｄｏｎｏｔｓｕｆｆｉｃｉｅｎｔｌｙｅｌｉｍｉｎａｔｅｔｈｅｉｎｆｅｃｔｉｖｉｔｙｏｆ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）ｏｎｃｕｃｕｒｂｉｔｓｅｅｄｓ

［Ｊ］．ＰｌａｎｔＰａｔｈｏｌｏｇｙ，２０１５，６４（２）：２４５ ２５５．

［６４］ＶｅｒｍａＨＮ，ＫｈａｎＭＭ，ＡｂｉｄＡ．Ｍａｎａｇｅｍｅｎｔｏｆｐｌａｎｔｖｉｒｕｓ

ｄｉｓｅａｓｅｓｂｙ犘狊犲狌犱犲狉犪狀狋犺犲犿狌犿ｂｉｃｏｌｏｒｌｅａｆｅｘｔｒａｃｔ［Ｊ］．Ｊｏｕｒｎａｌ

ｏｆＰｌａｎｔＤｉｓｅａｓｅｓａｎｄＰｒｏｔｅｃｔｉｏｎ，１９８４，９１（３）：２６６ ２７２．

［６５］ＳｈｉｂｕｙａＮ，ＭｉｎａｍｉＥ．Ｏｌｉｇｏｓａｃｃｈａｒｉｄｅｓｉｇｎａｌｉｎｇｆｏｒｄｅｆｅｎｃｅｒｅ

ｓｐｏｎｓｅｓｉｎｐｌａｎｔ［Ｊ］．ＰｈｙｓｉｏｌｏｇｉｃａｌａｎｄＭｏｌｅｃｕｌａｒＰｌａｎｔＰａｔｈｏｌ

ｏｇｙ，２００１，５９：２２３ ２３３．

［６６］ＪｏｕｂｅｒｔＪＭ，ＹｖｉｎＪＣ，ＢａｒｃｈｉｅｔｔｏＴ，ｅｔａｌ．Ａβ１，３ｇｌｕｃａｎ，

ｓｐｅｃｉｆｉｃｔｏａｍａｒｉｎｅａｌｇａ，ｓｔｉｍｕｌａｔｅｓｐｌａｎｔｄｅｆｅｎｃｅｒｅａｃｔｉｏｎｓａｎｄ

ｉｎｄｕｃｅｓｂｒｏａｄｒａｎｇｅｒｅｓｉｓｔａｎｃｅａｇａｉｎｓｔｐａｔｈｏｇｅｎｓ［Ｍ］．Ｆａｒｎ

ｈａｎ，ＵＫ：ＢｒｉｓｔｉｓｈＣｒｏｐＰｒｏｔｅｃｔｉｏｎＣｏｕｎｃｉｌ，１９９８：４４１ ４４８．

［６７］ＫｌａｒｚｙｎｓｋｉＯ，ＰｌｅｓｓｅＢ，ＪｏｕｂｅｒｔＪＭ，ｅｔａｌ．Ｌｉｎｅａｒβ１，３ｇｌｕ

ｃａｎｓａｒｅｅｌｉｃｉｔｏｒｓｏｆｄｅｆｅｎｓｅｒｅｓｐｏｎｓｅｓｉｎｔｏｂａｃｃｏ［Ｊ］．Ｐｌａｎｔ

Ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｙ，２０００，１２４（３）：１０２７ １０３８．

［６８］ＭéｎａｒｄＲ，ＡｌｂａｎＳ，ｄｅＲｕｆｆｒａｙＰ，ｅｔａｌ．β１，３ｇｌｕｃａｎｓｕｌ

ｆａｔｅ，ｂｕｔｎｏｔβ１，３ｇｌｕｃａｎ，ｉｎｄｕｃｅｓｔｈｅｓａｌｉｃｙｌｉｃａｃｉｄｓｉｇｎａｌｉｎｇ

ｐａｔｈｗａｙｓｉｎｔｏｂａｃｃｏａｎｄ犃狉犪犫犻犱狅狆狊犻狊［Ｊ］．ＴｈｅＰｌａｎｔＣｅｌｌ，

２００４，１６：３０２０ ３０３２．

·６３·



４２卷第６期 刘华威等：黄瓜绿斑驳花叶病毒病防治研究进展

［６９］ＴｅｗａｒｉＪＰ，ＫａｌｐａｎａＳ，ＰｒａｇａｔｉＳ．Ｉｎｈｉｂｉｔｉｏｎｏｆ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ｂｙｅｘｔｒａｃｔｏｆｓｏｍｅｆｅｒｎｓ［Ｊ］．Ｊｏｕｒｎａｌ

ｏｆＬｉｖｉｎｇＷｏｒｌｄ，２００１，８（１）：２８ ３２．

［７０］ＡｌｉＭＥ，ＫｏｂａｙａｓｈｉＫ，ＹａｍａｏｋａＮ，ｅｔａｌ．Ｇｒａｆｔｔｒａｎｓｍｉｓｓｉｏｎ

ｏｆＲＮＡｓｉｌｅｎｃｉｎｇｔｏｎｏｎｔｒａｎｓｇｅｎｉｃｓｃｉｏｎｓｆｏｒｃｏｎｆｅｒｒｉｎｇｖｉｒｕｓ

ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｉｎｔｏｂａｃｃｏ［Ｊ］．ＰＬｏＳＯＮＥ，２０１３，８（５）：ｅ６３２５７．

［７１］ＡｌｉＭＥ，ＷａｌｉｕｌｌａｈＳ，ＮｉｓｈｉｇｕｃｈｉＭ．Ｍｏｌｅｃｕｌａｒａｎａｌｙｓｉｓｏｆａｎ

ａｔｔｅｎｕａｔｅｄｓｔｒａｉｎｏｆ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狌狊犻狀犵

犻狀狏犻狋狉狅ｉｎｆｅｃｔｉｏｕｓｃＤＮＡｃｌｏｎｅ：ｐａｔｈｏｇｅｎｉｃｉｔｙａｎｄｓｕｐｐｒｅｓｓｉｏｎ

ｏｆＲＮＡｓｉｌｅｎｃｉｎｇ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＰｌａｎｔＢｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙａｎｄＢｉｏ

ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，２０１６，２５（１）：７９ ８６．

［７２］ＫｉｎｇＳＲ，ＤａｖｉｓＡＲ，ＬｉｕＷｅｎｇｅ，ｅｔａｌ．Ｇｒａｆｔｉｎｇｆｏｒｄｉｓｅａｓｅ

ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ［Ｊ］．ＨｏｒｔＳｃｉｅｎｃｅ，２００８，４３（６）：１６７３ １６７６．

［７３］ＥＩＥｓｌａｍｂｏｌｙＡＡＳＡ，ＤｅａｂｅｓＡＡＡ．Ｇｒａｆｔｉｎｇｃｕｃｕｍｂｅｒｏｎｔｏ

ｓｏｍｅｒｏｏｔｓｔｏｃｋｓｆｏｒｃｏｎｔｒｏｌｌｉｎｇｒｏｏｔｋｎｏｔｎｅｍａｔｏｄｅｓ［Ｊ］．Ｍｉｎｕｆｉｙａ

ＪｏｕｒｎａｌＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌＲｅｓｅａｒｃｈ，２０１４，３９（３）：１１０９ １１２９．

［７４］ＳｔｕｉｖｅｒＭＨ，ＣｕｓｔｅｒｓＪＨＨＶ．Ｅｎｇｉｎｅｅｒｉｎｇｄｉｓｅａｓｅｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ

ｉｎｐｌａｎｔｓ［Ｊ］．Ｎａｔｕｒｅ，２００１，４１１（６８３９）：８６５ ８６８．

［７５］ＲａｊａｍｏｎｙＬ，ＭｏｒｅＴＡ，ＳｅｓｈａｄｒｉＶＳ，ｅｔａｌ．Ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｔｏ

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）ｉｎｍｕｓｋｍｅｌｏｎ

［Ｒ］∥ＣｕｃｕｒｂｉｔＧｅｎｅｔｉｃｓＣｏｏｐｅｒａｔｉｖｅ．ＣｕｃｕｒｂｉｔＧｅｎｅｔｉｃｓＣｏｏｐ

ｅｒａｔｉｖｅＲｅｐｏｒｔ，１９８７（１０）：５８ ５９．

［７６］ＡｂｅｌＰＰ，ＮｅｌｓｏｎＲＳ，ＤｅＢ，ｅｔａｌ．Ｄｅｌａｙｏｆｄｉｓｅａｓｅｄｅｖｅｌｏｐ

ｍｅｎｔｉｎｔｒａｎｓｇｅｎｉｃｐｌａｎｔｓｔｈａｔｅｘｐｒｅｓｓｔｈｅ犜狅犫犪犮犮狅犿狅狊犪犻犮狏犻狉狌狊

ｃｏａｔｐｒｏｔｅｉｎｇｅｎｅ［Ｊ］．Ｓｃｉｅｎｃｅ，１９８６，２３２（４７５１）：７３８ ７４３．

［７７］ＰｒｏｖｖｉｄｅｎｔｉＲ，ＴｒｉｃｏｌｉＤＭ．Ｉｎｈｅｒｉｔａｎｃｅｏｆｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｔｏ犛狇狌犪狊犺

犿狅狊犪犻犮狏犻狉狌狊ｉｎａｓｑｕａｓｈｔｒａｎｓｆｏｒｍｅｄｗｉｔｈｔｈｅｃｏａｔｐｒｏｔｅｉｎｇｅｎｅ

ｏｆｐａｔｈｏｔｙｐｅ１［Ｊ］．ＨｏｒｔＳｃｉｅｎｃｅ，２００２，３７（２）：５７５ ５７７．

［７８］ＤｅＢＭＴＪ，ＦｉｅｒｅｎｓＯｎｓｔｅｎｋＢＧＪ．Ｍｅｔｈｏｄｆｏｒｇｅｎｅｒａｔｉｎｇ

ＣＧＭＭＶｒｅｓｉｓｔａｎｔｐｌａｎｔｓ，ｇｅｎｅｔｉｃｃｏｎｓｔｒｕｃｔｓ，ａｎｄｏｂｔａｉｎｅｄ

ＣＧＭＭＶｒｅｓｉｓｔａｎｔｐｌａｎｔｓ［Ｐ］．Ｅｕｒｏｐｅ：ＷＯ２００１００９３００Ａ２，

２０００ ０７ ２７．

［７９］ＰａｒｋＳＭ，ＬｅｅＪＳ，ＪｅｇａｌＳ，ｅｔａｌ．Ｔｒａｎｓｇｅｎｉｃｗａｔｅｒｍｅｌｏｎｒｏｏｔ

ｓｔｏｃｋｒｅｓｉｓｔａｎｔｔｏＣＧＭＭＶ（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）

ｉｎｆｅｃｔｉｏｎ［Ｊ］．ＰｌａｎｔＣｅｌｌＲｅｐｏｒｔｓ，２００５，２４（６）：３５０ ３５６．

［８０］ＡｌｉＭＥ，ＴａｂｅｉＹ，ＫｏｂａｙａｓｈｉＫ，ｅｔａｌ．Ｍｏｌｅｃｕｌａｒａｎａｌｙｓｉｓｏｆ

ｔｒａｎｓｇｅｎｉｃｍｅｌｏｎｐｌａｎｔｓｓｈｏｗｉｎｇｖｉｒｕｓｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｃｏｎｆｅｒｒｅｄｂｙ

ｄｉｒｅｃｔｒｅｐｅａｔｏｆｍｏｖｅｍｅｎｔｇｅｎｅｏｆ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［Ｊ］．ＰｌａｎｔＣｅｌｌＲｅｐｏｒｔｓ，２０１２，３１（８）：１３７１ １３７７．

［８１］ＳｙｌｌｅｒＪ．Ｆａｃｉｌｉｔａｔｉｖｅａｎｄａｎｔａｇｏｎｉｓｔｉｃｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｓｂｅｔｗｅｅｎ

ｐｌａｎｔｖｉｒｕｓｅｓｉｎｍｉｘｅｄｉｎｆｅｃｔｉｏｎｓ［Ｊ］．ＭｏｌｅｃｕｌａｒＰｌａｎｔＰａｔｈｏｌｏ

ｇｙ，２０１２，１３（２）：２０４ ２１６．

［８２］ＰｒｉｎｓＭ，ｄｅＨａａｎＰ，ＬｕｙｔｅｎＲ，ｅｔａｌ．Ｂｒｏａｄｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｔｏｔｏ

ｓｐｏｖｉｒｕｓｅｓｉｎｔｒａｎｓｇｅｎｉｃｔｏｂａｃｃｏｐｌａｎｔｓｅｘｐｒｅｓｓｉｎｇｔｈｒｅｅｔｏｐｏｖｉ

ｒａｌｇｅｎｅｓｅｑｕｅｎｃｅｓ［Ｊ］．ＭｏｌｅｃｕｌａｒＰｌａｎｔＭｉｃｒｏｂｅＩｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｓ，

１９９５，８（１）：８５ ９１．

［８３］ＪａｎＦＪ，ＦａｇｏａｇａＣ，ＰａｎｇＳｈｅｎｇｚｈｉ，ｅｔａｌ．Ａｓｉｎｇｌｅｃｈｉｍｅｒｉｃ

ｔｒａｎｓｇｅｎｅｄｅｒｉｖｅｄｉｎｔｒａｎｓｇｅｎｉｃｐｌａｎｔｓｔｈｒｏｕｇｈｈｏｍｏｌｏｇｙｄｅ

ｐｅｎｄｅｎｔｇｅｎｅｓｉｌｅｎｃｉｎｇ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＧｅｎｅｒａｌＶｉｒｏｌｏｇｙ，２０００，

８１：２１０３ ２１０９．

［８４］ＬｉｎＣｈｉｎｇｙｉ，ＫｕＨｓｉｎｍｅｉ，ＣｈｉａｎｇＹｉｈｕａ，ｅｔａｌ．Ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔｏｆ

ｔｒａｎｓｇｅｎｉｃｗａｔｅｒｍｅｌｏｎｒｅｓｉｓｔａｎｔｔｏ犆狌犮狌犿犫犲狉犿狅狊犪犻犮狏犻狉狌狊ａｎｄ犠犪

狋犲狉犿犲犾狅狀犿狅狊犪犻犮狏犻狉狌狊ｂｙｕｓｉｎｇａｓｉｎｇｌｅｃｈｉｍｅｒｉｃｔｒａｎｓｇｅｎｅｃｏｎｓｔｒｕｃｔ

［Ｊ］．ＴｒａｎｓｇｅｎｉｃＲｅｓｅａｒｃｈ，２０１２，２１（５）：９８３ ９９３．

［８５］ＬｉｕＨｕａｗｅｉ，ＬｉａｎｇＣｈａｏｑｉｏｎｇ，ＬｉｕＰｅｎｇｆｅｉ，ｅｔａｌ．Ｑｕａｎｔｉｔａ

ｔｉｖｅｐｒｏｔｅｏｍｉｃｓｉｄｅｎｔｉｆｉｅｓ３８ｐｒｏｔｅｉｎｓｔｈａｔａｒｅｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙｅｘ

ｐｒｅｓｓｅｄｉｎｃｕｃｕｍｂｅｒｉｎｒｅｓｐｏｎｓｅｔｏ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ｉｎｆｅｃｔｉｏｎ［Ｊ］．ＶｉｒｏｌｏｇｙＪｏｕｒｎａｌ，２０１５，１２（１）：２１６．

［８６］ＦｉｒｅＡ．ＲＮＡｔｒｉｇｇｅｒｅｄｇｅｎｅｓｉｌｅｎｃｉｎｇ［Ｊ］．ＴｒｅｎｄｓｉｎＧｅｎｅｔｉｃｓ，

１９９９，１５（９）：３５８ ３６３．

［８７］ＷｉｎｇａｒｄＳＡ．Ｈｏｓｔｓａｎｄｓｙｍｐｔｏｍｓｏｆｒｉｎｇｓｐｏｔ，ａｖｉｒｕｓｄｉｓｅａｓｅｏｆ

ｐｌａｎｔｓ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌＲｅｓｅａｒｃｈ，１９２８，３７：１２７ １５３．

［８８］ＫａｍｔｈａｎＡ，ＣｈａｕｄｈｕｒｉＡ，ＫａｍｔｈａｎＭ，ｅｔａｌ．ＳｍａｌｌＲＮＡｓｉｎ

ｐｌａｎｔｓ：ｒｅｃｅｎｔｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔａｎｄａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎｆｏｒｃｒｏｐｉｍｐｒｏｖｅ

ｍｅｎｔ［Ｊ］．ＦｒｏｎｔｉｅｒｓｉｎＰｌａｎｔＳｃｉｅｎｃｅ，２０１５，６：２０８．

［８９］ＫａｍａｃｈｉＳ，ＭｏｃｈｉｚｕｋｉＡ，ＮｉｓｈｉｇｕｃｈｉＭ，ｅｔａｌ．Ｔｒａｎｓｇｅｎｉｃ

犖犻犮狅狋犻犪狀犪犫犲狀狋犺犪犿犻犪狀犪 ｐｌａｎｔｓｒｅｓｉｓｔａｎｔｔｏ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ｂａｓｅｄｏｎＲＮＡｓｉｌｅｎｃｉｎｇ［Ｊ］．ＰｌａｎｔＣｅｌｌ

Ｒｅｐｏｒｔｓ，２００７，２６（８）：１２８３ １２８８．

［９０］ＪｏｎｅｓＲｈｏａｄｅｓＭ Ｗ，ＢａｒｔｅｌＤＰ，ＢａｒｔｅｌＢ．ＭｉｃｒｏＲＮＡｓａｎｄ

ｔｈｅｉｒｒｅｇｕｌａｔｏｒｙｒｏｌｅｓｉｎｐｌａｎｔｓ［Ｊ］．ＡｎｎｕａｌＲｅｖｉｅｗＰｌａｎｔＢｉｏｌ

ｏｇｙ，２００６，５７：１９ ５３．

［９１］徐云刚．ｍｉＲＮＡ和基因功能网络构建与分析方法［Ｍ］．哈尔

滨：哈尔滨工业大学，２０１４．

［９２］ＭａｒｔíｎｅｚＧ，ＦｏｒｍｅｎｔＪ，ＬｉａｖｅＣ，ｅｔａｌ．Ｈｉｇｈｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔｓｅ

ｑｕｅｎｃｉｎｇ，ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎａｎｄｄｅｔｅｃｔｉｏｎｏｆｎｅｗａｎｄｃｏｎｓｅｒｖｅｄ

ｃｕｃｕｍｂｅｒｍｉＲＮＡｓ［Ｊ］．ＰＬｏＳＯＮＥ，２０１１，６（５）：ｅ１９５２３．

［９３］ＭａｏＷｅｉｈｕａ，ＬｉＺｅｙｕｎ，ＸｉａＸｉａｏｊｉａｎ，ｅｔａｌ．Ａｃｏｍｂｉｎｅｄａｐ

ｐｒｏａｃｈｏｆｈｉｇｈｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇａｎｄｄｅｇｒａｄｏｍｅａｎａｌｙｓｉｓ

ｒｅｖｅａｌｓｔｉｓｓｕｅｓｐｅｃｉｆｉｃｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｏｆｍｉｃｒｏＲＮＡｓａｎｄｔｈｅｉｒｔａｒ

ｇｅｔｓｉｎｃｕｃｕｍｂｅｒ［Ｊ］．ＰＬｏＳＯＮＥ，２０１２，７（３）：ｅ３３０４０．

［９４］ＬｉＣｈａｏｈａｎ，ＬｉＹａｎｓｕ，ＢａｉＬｏｎｇｑｉａｎｇ，ｅｔａｌ．Ｇｒａｆｔｉｎｇｒｅｓｐｏｎ

ｓｉｖｅｍｉＲＮＡｓｉｎｃｕｃｕｍｂｅｒａｎｄｐｕｍｐｋｉｎｓｅｅｄｌｉｎｇｓｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄｂｙ

ｈｉｇｈｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇａｔｗｈｏｌｅｇｅｎｏｍｅｌｅｖｅｌ［Ｊ］．Ｐｈｙｓ

ｉｏｌｏｇｉａＰｌａｎｔａｒｕｍ，２０１４，１５１（４）：４０６ ４２２．

［９５］ＬｉｕＨｕａｗｅｉ，ＬｕｏＬａｉｘｉｎ，ＬｉａｎｇＣｈａｏｑｉｏｎｇ，ｅｔａｌ．Ｈｉｇｈ

ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇｉｄｅｎｔｉｆｉｅｓｎｏｖｅｌａｎｄｃｏｎｓｅｒｖｅｄｃｕｃｕｍｂｅｒ

（犆狌犮狌犿犻狊狊犪狋犻狏狌狊Ｌ．）ｍｉｃｒｏＲＮＡｓｉｎｒｅｓｐｏｎｓｅｔｏ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ｉｎｆｅｃｔｉｏｎ［Ｊ］．ＰＬｏＳＯＮＥ，２０１５，１０

（６）：ｅ０１２９００２．

［９６］ＢａｒｂａＭ，ＣｚｏｓｎｅｋＨ，ＨａｄｉｄｉＡ．Ｈｉｓｔｏｒｉｃａｌｐｅｒｓｐｅｃｔｉｖｅ，ｄｅｖｅｌ

ｏｐｍｅｎｔａｎｄａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎｓｏｆｎｅｘｔｇｅｎｅｒａｔｉｏｎｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇｉｎｐｌａｎｔ

ｖｉｒｏｌｏｇｙ［Ｊ］．Ｖｉｒｕｓｅｓ，２０１４，６（１）：１０６ １３６．

［９７］ＢｏｏｎｈａｍＭ，ＫｒｅｕｚｅＪ，ＷｉｎｔｅｒＳ，ｅｔａｌ．Ｍｅｔｈｏｄｓｉｎｖｉｒｕｓｄｉａｇ

ｎｏｓｔｉｃｓ：ｆｒｏｍＥＬＩＳＡｔｏｎｅｘｔｇｅｎｅｒａｔｉｏｎｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ［Ｊ］．Ｖｉｒｕｓ

Ｒｅｓｅａｒｃｈ，２０１４，１８６：２０ ３１．

［９８］ＷｕＱｉｎｇｆａ，ＤｉｎｇＳｈｏｕｗｅｉ，ＺｈａｎｇＹｏｎｇｊｉａｎｇ，ｅｔａｌ．Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａ

ｔｉｏｎｏｆｖｉｒｕｓｅｓａｎｄｖｉｒｏｉｄｓｂｙｎｅｘｔｇｅｎｅｒａｔｉｏｎｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇａｎｄ

ｈｏｍｏｌｏｇｙｄｅｐｅｎｄｅｎｔ ａｎｄ ｈｏｍｏｌｏｇｙｉｎｄｅｐｅｎｄｅｎｔ ａｌｇｏｒｉｔｈｍｓ

［Ｊ］．ＡｎｎｕａｌＲｅｖｉｅｗｏｆＰｈｙｔｏｐａｔｈｏｌｏｇｙ，２０１５，５３：４２５ ４４４．

（下转５７页）

·７３·



４２卷第６期 付丽等：苹果轮纹病菌抗戊唑醇突变体ＵＶＴＳ１１０的生理生化特性

ｈｉｂｉｔｉｎｇｐｒａｃｔｉｃａｌｆｉｅｌｄｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｔｏａｄｅｍｅｔｈｙｌａｔｉｏｎｉｎｈｉｂｉｔｏｒ

ｆｕｎｇｉｃｉｄｅ［Ｊ］．ＡｐｐｌｉｅｄａｎｄＥｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ，２０１２，

７８（１８）：６６７４ ６６８２．

［１５］ＢｏｌｔｏｎＭＤ，ＢｉｒｌａＫ，ＲｉｖｅｒａＶａｒａｓＶ，ｅｔａｌ．Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ

ｏｆＣｂＣｙｐ５１ｆｒｏｍｆｉｅｌｄｉｓｏｌａｔｅｓｏｆ犆犲狉犮狅狊狆狅狉犪犫犲狋犻犮狅犾犪［Ｊ］．Ｐｈｙ

ｔｏｐａｔｈｏｌｏｇｙ，２０１２，１０２（３）：２９８ ３０５．

［１６］ＪｏｈｎｓｏｎＲＣ，ＣａｎｔｏｎｗｉｎｅＥＧ．Ｐｏｓｔｉｎｆｅｃｔｉｏｎａｃｔｉｖｉｔｉｅｓｏｆｆｕｎｇｉｃｉｄｅｓ

ａｇａｉｎｓｔ犆犲狉犮狅狊狆狅狉犪犪狉犪犮犺犻犱犻犮狅犾犪ｏｆｐｅａｎｕｔ（犃狉犪犮犺犻狊犺狔狆狅犵犪犲犪）［Ｊ］．

ＰｅｓｔＭａｎａｇｅｍｅｎｔＳｃｉｅｎｃｅ，２０１４，７０（８）：１２０２ １２０６．

［１７］ＣｈｅｎＦｅｎｇｐｉｎｇ，ＬｉｎＤｏｎｇ，ＷａｎｇＪｉｎｇｙｕａｎ，ｅｔａｌ．Ｈｅｔｅｒｏｌｏｇｏｕｓ

ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｏｆｔｈｅ犕狅狀犻犾犻狀犻犪犳狉狌犮狋犻犮狅犾犪ＣＹＰ５１（ＭｆＣＹＰ５１）ｇｅｎｅｉｎ

犘犻犮犺犻犪狆犪狊狋狅狉犻狊ｃｏｎｆｉｒｍｓｔｈｅｍｏｄｅｏｆａｃｔｉｏｎｏｆｔｈｅｎｏｖｅｌｆｕｎｇｉｃｉｄｅ，

ＳＹＰＺ０４８［Ｊ］．ＦｒｏｎｔｉｅｒｓｉｎＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ，２０１５，６：４５７．

［１８］范昆，鲁宁琳，李晓军，等．抗戊唑醇苹果轮纹病菌的紫外诱

导及其生物学特性［Ｊ］．农药学学报，２０１２，１４（４）：３８３ ３９０．

［１９］ＳｏｕｔｈｅｒｔｏｎＳＧ，ＤｅｖｅｒａｌｌＢＪ．Ｃｈａｎｇｅｓｉｎｐｈｅｎｙｌａｌａｎｉｎｅａｍ

ｍｏｎｉａｌｙａｓｅａｎｄｐｅｒｏｘｉｄａｓｅａｃｔｉｖｉｔｉｅｓｉｎｗｈｅａｔｃｕｌｔｉｖａｒｓｅｘ

ｐｒｅｓｓｉｎｇｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｔｏｔｈｅｌｅａｆｒｕｓｔｆｕｎｇｕｓ［Ｊ］．ＰｌａｎｔＰａｔｈｏｌｏ

ｇｙ，１９９０，３９（２）：２２３ ２３０．

［２０］李合生．植物生理生化实验原理和技术［Ｍ］．北京：高等教育

出版社，２０００：１６４ １６５，２１３ ２１４．

［２１］ＢｒａｄｆｏｒｄＭＭ．Ａｒａｐｉｄａｎｄｓｅｎｓｉｔｉｖｅｍｅｔｈｏｄｆｏｒｔｈｅｑｕａｎｔｉｔａｔｉｏｎｏｆ

ｍｉｃｒｏｇｒａｍｑｕａｎｔｉｔｉｅｓｏｆｐｒｏｔｅｉｎｕｔｉｌｉｚｉｎｇｔｈｅｐｒｉｎｃｉｐｌｅｏｆｐｒｏｔｅｉｎｄｙ

ｉｎｇｂｉｎｄｉｎｇ［Ｊ］．ＡｎａｌｙｔｉｃａｌＢｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ，１９７６，７２：２４８ ２５４．

［２２］夏晓明．禾谷丝核菌（犚犺犻狕狅犮狋狅狀犻犪犮犲狉犲犪犾犻狊）对戊唑醇的抗性机

制研究［Ｄ］．泰安：山东农业大学，２００６．

［２３］徐晓梅，杨曙光．苯丙氨酸解氨酶研究进展［Ｊ］．安徽农业科

学，２００９，３７（３１）：１５１１５ １５１１７．

［２４］陈彦，刘长远，赵奎华，等．葡萄白腐病菌对多菌灵不同抗性

菌株生理生化特性研究［Ｊ］．辽宁农业科学，２００７（２）：６３ ６４．

［２５］姜莉莉，王红艳，夏晓明，等．草莓枯萎病菌抗戊唑醇突变体

ＺＹＷ的生理生化特性［Ｊ］．农药学学报，２０１２，１４（１）：４２ ５０．

［２６］ＳｏｎｇＹｕａｎｙｕａｎ，ＣｈｅｎＤｏｎｇｍｅｉ，ＬｕＫａｉ，ｅｔａｌ．Ｅｎｈａｎｃｅｄｔｏ

ｍａｔｏｄｉｓｅａｓｅｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｐｒｉｍｅｄｂｙａｒｂｕｓｃｕｌａｒｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌｆｕｎ

ｇｕｓ［Ｊ］．ＦｒｏｎｔｉｅｒｓｉｎＰｌａｎｔＳｃｉｅｎｃｅ，２０１５，６：７８６．

［２７］张晓晓，周会玲，田蓉，等．短波紫外线照射对苹果采后灰霉病

抗性诱导作用［Ｊ］．食品科学，２０１５，３６（２）：２４２ ２４９．

［２８］ＰａｐａｐｏｓｔｏｌｏｕＩ，ＧｅｏｒｇｉｏｕＣＤ．Ｓｕｐｅｒｏｘｉｄｅｒａｄｉｃａｌｉｓｉｎｖｏｌｖｅｄｉｎ

ｔｈｅｓｃｌｅｒｏｔｉａｌｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎｏｆｆｉｌａｍｅｎｔｏｕｓｐｈｙｔｏｐａｔｈｏｇｅｎｉｃ

ｆｕｎｇｉ：ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆａｆｕｎｇａｌｘａｎｔｈｉｎｅｏｘｉｄａｓｅ［Ｊ］．Ｆｕｎｇａｌ

Ｂｉｏｌｏｇｙ，２０１０，１１４（５／６）：３８７ ３９５．

［２９］ＫａｗａｓａｋｉＬ，ＡｇｕｉｒｒｅＪ．Ｍｕｌｔｉｐｌｅｃａｔａｌａｓｅｇｅｎｅｓａｒｅｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉ

ａｌｌｙｒｅｇｕｌａｔｅｄｉｎ犃狊狆犲狉犵犻犾犾狌狊狀犻犱狌犾犪狀狊［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＢａｃｔｅｒｉ

ｏｌｏｇｙ，２００１，１８３（４）：１４３４ １４４０．

［３０］顾雯雯，胡亚婷，韩英，等．植物过氧化物酶同工酶的研究进

展［Ｊ］．安徽农业科学，２０１４，４２（３４）：１２０１１ １２０１３．

［３１］ＡｒｅｍｕＤＡ，ＥｚｏｍｏＯＦ，ＭｅｓｈｉｔｓｕｋａＳ．Ｇｅｎｅｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｉｎ

ｐｒｉｍａｒｙｃｕｌｔｕｒｅｄａｓｔｒｏｃｙｔｅｓａｆｆｅｃｔｅｄｂｙａｌｕｍｉｎｕｍ：ａｌｔｅｒａｔｉｏｎｏｆ

ｃｈａｐｅｒｏｎｓｉｎｖｏｌｖｅｄｉｎｐｒｏｔｅｉｎｆｏｌｄｉｎｇ［Ｊ］．ＥｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔＨｅａｌｔｈ

ａｎｄＰｒｅｖｅｎｔｉｖｅＭｅｄｉｃｉｎｅ，２０１１，１６（１）：１６ ２４．

［３２］ＶａｓｓｉｌｅｖＡ，ＬｉｄｏｎＦ．Ｃｄｉｎｄｕｃｅｄｍｅｍｂｒａｎｅｄａｍａｇｅｓａｎｄｃｈａｎ

ｇｅｓｉｎｓｏｌｕｂｌｅｐｒｏｔｅｉｎａｎｄｆｒｅｅａｍｉｎｏａｃｉｄｃｏｎｔｅｎｔｓｉｎｙｏｕｎｇ

ｂａｒｌｅｙｐｌａｎｔｓ［Ｊ］．ＥｍｉｒａｔｅｓＪｏｕｒｎａｌｏｆＦｏｏｄ＆ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒｅ，

２０１１，２３（２）：１３０ １３６．

［３３］乔传令，王靖，邢建民．不同地区小菜蛾种群的抗药性及酯酶

同工酶的研究［Ｊ］．农药学学报，２０００，２（４）：３３ ３９．

（责任编辑：田　?

櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍

）

（上接３７页）

［９９］ＷｉｔｅｋＫ，ＪｕｐｅＦ，ＷｉｔｅｋＡＩ，ｅｔａｌ．Ａｃｃｅｌｅｒａｔｅｄｃｌｏｎｉｎｇｏｆｐｏ

ｔａｔｏｌａｔｅｂｌｉｇｈｔｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｇｅｎｅｕｓｉｎｇＲｅｎＳｅｑａｎｄＳＭＡＲＴｓｅ

ｑｕｅｎｃｉｎｇ［Ｊ／ＯＬ］．ＮａｔｕｒｅＢｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，２０１６，ｄｏｉ：１０．１０３８／

ｎｂｔ．３５４０．

［１００］ＣａｒｒｏｌｌＤ．ＧｅｎｏｍｅｅｎｇｉｎｅｅｒｉｎｇｗｉｔｈＺｉｎｃＦｉｎｇｅｒｎｕｃｌｅａｓｅｓ［Ｊ］．

Ｇｅｎｅｔｉｃｓ，２０１１，１８８（４）：４７７３ ４７８２．

［１０１］ＤｏｙｌｅＥＬ，ＢｏｏｈｅｒＮＪ，ＳｔａｎｄａｇｅＤＳ，ｅｔａｌ．ＴＡＬｅｆｆｅｃｔｏｒ

ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｔａｒｇｅｔｅｒ（ＴＡＬＥＮＴ）２．０：ＴｏｏｌｓｆｏｒＴＡＬｅｆｆｅｃｔｏｒ

ｄｅｓｉｇｎａｎｄｔａｒｇｅｔｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ［Ｊ］．ＮｕｃｌｅｉｃＡｃｉｄｓＲｅｓｅａｒｃｈ，

２０１２，４０：１１７ １２２．

［１０２］ＨｓｕＰＤ，ＬａｎｄｅｒＥＳ，ＺｈａｎｇＦ．Ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔａｎｄａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎｓ

ｏｆＣＲＩＳＰＲＣａｓ９ｆｏｒｇｅｎｏｍｅｅｎｇｉｎｅｅｒｉｎｇ ［Ｊ］．Ｃｅｌｌ，２０１４，

１５７：１２６２ １２７８．

［１０３］ＩｓｈｉｎｏＹ，ＳｈｉｎａｇａｗａＨ，ＭａｋｉｎｏＫ，ｅｔａｌ．Ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｓｅｑｕｅｎｃｅｏｆ

ｔｈｅｉａｐｇｅｎｅ，ｒｅｓｐｏｎｓｉｂｌｅｆｏｒａｌｋｉｎｅｐｈｏｓｐｈａｔａｓｅｉｓｏｚｙｍｅｃｏｎｖｅｒｓｉｏｎ

ｉｎ犈狊犮犺犲狉犻犮犺犻犪犮狅犾犻，ａｎｄｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆｔｈｅｇｅｎｅｐｒｏｄｕｃｔ［Ｊ］．

ＪｏｕｒｎａｌｏｆＢａｃｔｅｒｉｏｌｏｇｙ，１９８７，１６９：５４２９ ５４３３．

［１０４］ＳａｎｄｅｒＪＤ，ＪｏｕｎｇＪＫ．ＣＲＩＳＰＲＣａｓｓｙｓｔｅｍｆｏｒｅｄｉｔｉｎｇ，ｒｅｇｕ

ｌａｔｉｎｇａｎｄｔａｒｇｅｔｉｎｇｇｅｎｏｍｅｓ［Ｊ］．ＮａｔｕｒｅＢｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，

２０１４，３２：３４７ ３５５．

［１０５］ＶｏｙｔａｓＤＦ，ＧａｏＣＸ．Ｐｒｅｃｉｓｉｏｎｇｅｎｏｍｅｅｎｇｉｎｅｅｒｉｎｇａｎｄａｇｒｉ

ｃｕｌｔｕｒｅ：Ｏｐｐｏｒｔｕｎｉｔｉｅｓａｎｄｒｅｇｕｌａｔｏｒｙｃｈａｌｌｅｎｇｅｓ［Ｊ］．ＰＬｏＳ

Ｂｉｏｌｏｇｙ，２０１４，１２（６）：ｅ１００１８７７．

［１０６］ＦｅｎｇＺｈｅｎｇｙａｎ，ＺｈａｎｇＢｏｔａｏ，ＤｉｎｇＷｏｎａ，ｅｔａｌ．Ｅｆｆｉｃｉｅｎｔｇｅ

ｎｏｍｅｅｄｉｔｉｎｇｉｎｐｌａｎｔｓｕｓｉｎｇａＣＲＩＳＰＲ／Ｃａｓｓｙｓｔｅｍ［Ｊ］．Ｃｅｌｌ

Ｒｅｓｅａｒｃｈ，２０１３，２３：１２２９ １２３２．

［１０７］ＡｌｉＺ，ＡｂｕｌｆａｒａｊＡ，ＩｄｒｉｓＡ，ｅｔａｌ．ＣＲＩＳＰＲＣａｓ９ｍｅｄｉａｔｅｄｖｉｒａｌ

ｉｎｔｅｒｆｅｒｅｎｃｅｉｎｐｌａｎｔｓ［Ｊ］．ＧｅｎｏｍｅＢｉｏｌｏｇｙ，２０１５，１６：２３８．

［１０８］ＧａｏＦｅｎｇ，ＳｈｅｎＸｉａｏ，ＪｉａｎｇＦｅｎｇ，ｅｔａｌ．ＤＮＡｇｕｉｄｅｄｇｅｎｏｍｅ

ｅｄｉｔｉｎｇｕｓｉｎｇｔｈｅ犖犪狋狉狅狀狅犫犪犮狋犲狉犻狌犿犵狉犲犵狅狉狔犻Ａｒｇｏｎａｕｔｅ［Ｊ］．

ＮａｔｕｒｅＢｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，２０１６，ｄｏｉ：１０．１０３８／ｎｂｔ．３５４７．

（责任编辑：田　?）

·７５·




