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摘要　为揭示烟草花叶病毒分子进化特征，从ＧｅｎＢａｎｋ中下载已报道的烟草花叶病毒全基因组编码区序列，进行

重组、系统发育、遗传变异、种群结构和基因漂流等分析。结果表明：突变和负选择作用是驱动烟草花叶病毒进化的

主要作用力，种群结构稳定，处于扩张趋势中，基因变异程度低，重组在烟草花叶病毒分子进化中作用不明显。烟草

花叶病毒不同分离物形成３个有一定地理相关性的种群ＣｈｉｎａⅠ、ＣｈｉｎａⅡ和Ｅｕｒｏｐｅ。欧洲分离物核苷酸序列多样

性比中国的差异大，Ｅｕｒｏｐｅ和ＣｈｉｎａⅠ种群可能受到遗传漂变影响，Ｅｕｒｏｐｅ与ＣｈｉｎａⅡ、ＣｈｉｎａⅠ与ＣｈｉｎａⅡ之间存

在发生基因交流的渠道。
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　　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）是

烟草花叶病毒属犜狅犫犪犿狅狏犻狉狌狊的代表成员，是危害

最严重的病毒之一［１］。由ＴＭＶ侵染引起的烟草花

叶病在全世界烟草栽培地区普遍发生，已成为威胁

中国烟叶生产的主要病害之一，且近年来呈日趋严

重的趋势［２］。ＴＭＶ寄主范围广，可侵染３０个科、

３１０多种植物，地理分布广泛，分布于中国、韩国、西

班牙和美国等多个国家［３６］。ＴＭＶ具有较多的株

系，目前没有统一的划分标准，主要株系有ＴＭＶ

ＯＭ、ＴＭＶＵ１、ＴＭＶＶｕｌｇａｒｅ、ＴＭＶＲＳ、ＴＭＶＣ、

ＴＭＶＮ、ＴＭＶＹ
［７８］。ＴＭＶ是一种正单链ＲＮＡ病

毒，基因组全长６３９５个核苷酸（ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ，ｎｔ），共

编码４个开放阅读框（ｏｐｅｎｒｅａｄｉｎｇｆｒａｍｅ，ＯＲＦ），

ＯＲＦ１编码１２６ｋＤ的蛋白质，其终止密码子（ＵＡＧ）



２０１７

是渗漏性的（ｌｅａｋｙ），产生了一个较大的１８３ｋＤ的

通读蛋白ＯＲＦ２，ＯＲＦ２的末端５个密码子与编码

３０ｋＤ蛋白质的ＯＲＦ３重叠，ＯＲＦ３终止于ＯＲＦ４的

起始密码子前两个核苷酸的位置，ＯＲＦ４编码１７．６ｋＤ

的外壳蛋白［９１０］。

目前，源于不同国家或地区、不同寄主病毒分离

物的基因序列不断被报道，通过生物信息学技术和

方法对这些序列加以分析和研究，明确病毒不同分

离物的起源、亲缘关系、遗传变异和分子进化，了解

全球范围内或地域内病毒的发展动态和趋势，对监

测和防控病毒病具有重要意义。但是，这类分析是

建立在一定数量的病毒株系（或分离物）序列基础

上，部分病毒由于报道的全序列或编码区序列数量

有限，目前还无法全面分析其变异进化规律和株系

间亲缘关系特征，另外基于一个或多个基因进行分

析，其结果往往带有一定的片面性。贾琳等［１１］对猪

瘟病毒犆犾犪狊狊犻犮犪犾狊狑犻狀犲犳犲狏犲狉狏犻狉狌狊（ＣＳＦＶ）基因组

全编码区进行了选择压力及重组分析，发现重组改

变了重组株所在的进化树分支，影响了ＣＳＦＶ的遗

传多样性，针对宿主免疫系统的选择压力而产生的

突变和重组推动了病毒编码区基因的进化。张新珩

等［１２］对鸡传染性贫血病毒犆犺犻犮犽犲狀犪狀犲犿犻犪狏犻狉狌狊

（ＣＡＶ）全基因组编码区进行变异点和分子进化分

析，监测了广东省ＣＡＶ序列变异情况及流行特点。

这类基于基因组全编码区的分子进化分析，其分析

结果更具参考价值。

ＴＭＶ全基因组序列的报道不断增加，研究多

集中在单一序列的结构分析上，如复制酶、移动蛋白

（ｍｏｖｅｍｅｎｔｐｒｏｔｅｉｎ，ＭＰ）、外壳蛋白（ｃｏａｔｐｒｏｔｅｉｎ，

ＣＰ）序列结构分析
［１３１５］等。但对来自不同国家或地

区、不同寄主上的ＴＭＶ株系或分离物，其起源、变

异或重组、种群结构、进化机制等方面研究却鲜有报

道。本研究以目前已报道的ＴＭＶ全基因组编码区

序列为研究对象，进行重组、系统发育、遗传变异、基

因交流和种群结构分析，揭示ＴＭＶ分子变异进化

特征，为ＴＭＶ的抗病育种和防治提供理论指导。

１　材料与方法

１．１　材料

从ＮＣＢＩ上下载目前已报道的所有的ＴＭＶ分

离物全基因组序列（截至２０１６年１０月３１日），共获

得７２条ＴＭＶ分离物全基因序列，并选取２株近缘

物种番茄花叶病毒犜狅犿犪狋狅犿狅狊犪犻犮狏犻狉狌狊（ＴｏＭＶ）分

离物作为外群。

１．２　方法

１．２．１　序列数据处理

用ＢｉｏＥｄｉｔ
［１６］对所有的数据进行修正处理，去

掉序列中存在的瑕疵并删除终止密码子。将整理后

的序列用ＣｌｕｓｔｒａｌＸ２
［１７］比对，这种比对产生的结果

可能存在部分ｇａｐ不是３的倍数，因此将核苷酸序

列数据对应的氨基酸序列再用 ＴｒａｎｓＡｌｉｇｎ
［１８］软件

比对，以保证经过序列比对后得到的核苷酸序列能

够正确地编译出氨基酸序列。ＴＭＶ 的分离物

ＯＲＦ３和ＯＲＦ４之间一般存在基因间隔区，经过上

述一系列的序列处理后，去掉基因间隔区，然后将所

有的ＯＲＦ组装在一起进行后续的分析。

１．２．２　重组分析

利用ＲＤＰ４．０
［１９］软件包中的 ＲＤＰ、Ｇｅｎｅｃｏｎｖ、

Ｂｏｏｔｓｃａｎ、Ｍａｘｃｈｉ、Ｃｈｉｍａｅｒａ、３Ｓｅｑ和Ｓｉｓｃａｎ检测可

能存在的重组位点，利用ＳｉｍＰｌｏｔ软件进行检测验

证重组位点存在的可能性。当某分离物出现４个软

件的检测结果都是犘＜１．０×１０
－６时，则该分离物有

可能的重组，否则没有重组或不存在潜在重组［２０］。

使用软件时采用系统默认值，设定置信值（犘ｖａｌｕｅ）

为０．０１。

１．２．３　系统发育分析

采用ＭＥＧＡ５．０中的ＣｌｕｓｔｒａｌＷ
［２１］软件进行

序列比对，利用最大似然法（ｍａｘｉｍｕｍｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄ，

ＭＬ）构建系统进化树，重复１０００次。在ＭＬ法分析

中，数据最适的核苷酸替代模型用ｊＭｏｄｅｌＴｅｓｔ０．１．１

软件［２２］计算，结果显示ＴＲＧ＋Ｉ＋Ｇ为最适的核苷

酸替代模型；在 ＭＬ分析中采用自举法，进行１０００

倍模拟复制计算支长。

１．２．４　遗传差异以及基因交流

种群之间的遗传差异由 ＤｎａＳＰ５．０
［２３］软件计

算，统计犓ｓ，犣和犛ｎｎ三个参数衡量
［２４２５］。如果犓ｓ

和犣统计值很小，犘＜０．０５，则认为存在遗传差异。

基因交流用犉ｓｔ和犖ｍ 值来衡量，犉ｓｔ的绝对值小于

０．３３，说明两个种群之间存在基因交流，反之，交流

不频繁［２６２７］。若犖ｍ＜１，则说明在种群间很容易发

生基因漂变，是群体发生遗传差异的主要原因；若

犖犿＞１则说明种群间存在可以发生基因交流的渠

道或者地缘关系较近。

·８８·
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１．２．５　选择压力分析

将分离物按寄主和地理来源分为不同的组，应

用 ＭＥＧＡ５．０软件中ＰａｍｉｌｏＢｉａｎｃｈｉＬｉ法分别计算

非同义和同义突变之间的比值（犱Ｎ／犱Ｓ）
［２８］。若犱Ｎ／犱Ｓ

＝１则说明该组分离物存在中性选择；若犱Ｎ／犱Ｓ＜１

则说明该组分离物存在负选择或净化；若犱Ｎ／犱Ｓ＞１

则说明该组分离物存在正向选择或多样化选择。

１．２．６　突变位点和保守区域分析

利用ＤｎａＳＰ５．０软件，对ＴＭＶ编码区基因序

列５９３７个位点进行突变位点和保守区域分析。

１．２．７　种群结构分析

不同种群分离物的核苷酸多样性与单体型多样

性采用ＤｎａＳＰ５．０软件计算。基于Ｔａｊｉｍａ’ｓＤ和

Ｆｕ＆Ｌｉ’ｓＤ和Ｆ值进行中性检验分析，Ｔａｊｉｍａ’ｓ

Ｄ和Ｆｕ＆Ｌｉ’ｓＤ和Ｆ均为负值，说明该种群多样

性较低，种群呈扩张趋势；相反，种群稳定选择，种群

数量正在减少［２９３０］。

２　结果与分析

２．１　重组分析

对处理后得到的７２个分离物全基因组编码区

序列进行重组分析，结果发现分离物的犘值皆大于

１．０×１０－６，没有发现明显的重组位点。为了进一步

确认这一结果，运用ＳｉｍＰｌｏｔ再次检测依然没有发

现明显的重组位点。因此，可以确认在ＴＭＶ分离

物中不存在重组体或者不明显。

２．２　系统发育分析

对已报道的７２个ＴＭＶ全基因组编码区序列

进行分析，如图１所示，ＴＭＶ不同分离物形成３个

种群，分别为ＣｈｉｎａⅠ、ＣｈｉｎａⅡ和Ｅｕｒｏｐｅ，Ｃｈｉｎａ

Ⅰ聚集了除云南外中国各地区分离物，ＣｈｉｎａⅡ以

云南分离物为主体，Ｅｕｒｏｐｅ除了少部分中国分离物

以外，绝大部分来源于西班牙和美国，不同组间的分

离物地理特征明显。

２．３　遗传差异以及基因交流

利用犓ｓ、犣和犛ｎｎ三个统计量对ＴＭＶ全基因组

编码区序列的欧洲和中国（ＣｈｉｎａⅠ、ＣｈｉｎａⅡ）不同种

群间的遗传变异进行了分析，结果表明犓ｓ和犣统计

值很小，犘＜０．００１（表１），ＴＭＶ在不同群组间的遗传

变异明显，同时中国不同地区间形成的种群遗传差异

也十分明显。在基因流动分析中，ＴＭＶ不同组间和中

国不同地区种群间的犉ｓｔ＜０．３３，表明ＴＭＶ在不同种

群间基因交流的频率较高。ＴＭＶＥｕｒｏｐｅ和ＣｈｉｎａⅠ

种群犖ｍ＜１，表明种群可能受到遗传漂变的影响，

Ｅｕｒｏｐｅ和ＣｈｉｎａⅡ，ＣｈｉｎａⅠ和ＣｈｉｎａⅡ之间的

犖ｍ＞１，表明种群间存在可以发生基因交流的渠道。

表１　犜犕犞的基因流动和遗传差异１
）

犜犪犫犾犲１　犌犲狀犲犳犾狅狑犪狀犱犵犲狀犲狋犻犮犱犻犳犳犲狉犲狀狋犻犪狋犻狅狀狅犳犜犕犞

谱系及序列数

Ｌｉｎｅａｇｅａｎｄｎｕｍｂｅｒｏｆｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

参数　Ｐａｒａｍｅｔｅｒ

犓ｓ（犘ｖａｌｖｅ） 犣（犘ｖａｌｖｅ） 犛ｎｎ（犘ｖａｌｖｅ） 犉ｓｔ 犖ｍ

Ｅｕｒｏｐｅ（狀＝１８）ｖｓ．ＣｈｉｎａⅠ（狀＝３５） ４．０９５４３（０．００００）３７０．３４４０８（０．００００）０．９７９１７（０．００００） ０．２４１８５ ０．７８

Ｅｕｒｏｐｅ（狀＝１８）ｖｓ．ＣｈｉｎａⅡ（狀＝１９） ４．１１８８１（０．００００）２７２．１７３１７（０．００００）０．９４０５４（０．００００） ０．１６５３６ ２．５２

ＣｈｉｎａⅠ（狀＝３５）ｖｓ．ＣｈｉｎａⅡ（狀＝１９） ４．３８０５２（０．００００）７１１．９１９５１（０．００００）０．９３２２０（０．００００） ０．１２９０４ ３．３９

　１），０．０１＜犘＜０．０５；，０．００１＜犘＜０．０１；，犘＜０．００１。

２．４　选择压力分析

ＴＭＶ所有分离物的犱Ｎ／犱Ｓ的比率均远小于１（表

２），突变为非同义突变，这表明ＴＭＶ不同种群都处于

较强的负选择压力下，受到自然界的纯化选择作用。

表２　犜犕犞选择压力分析１
）

犜犪犫犾犲２　犛犲犾犲犮狋犻狅狀狆狉犲狊狊狌狉犲犪狀犪犾狔狊犻狊狅犳犜犕犞

谱系

Ｌｉｎｅａｇｅ

序列数

Ｎｕｍｂｅｒｏｆｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

核苷酸多样性　Ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

犱Ｎ 犱Ｓ 犱Ｎ／犱Ｓ

Ｅｕｒｏｐｅ １８ ０．０２０３８±０．００１０４ ０．１２６６７±０．００５７５ ０．１６０８９

ＣｈｉｎａⅠ ３５ ０．００３６９±０．０００３８ ０．０３８４５±０．００２５８ ０．０９５９７

ＣｈｉｎａⅡ １９ ０．００３９７±０．０００５１ ０．０４０６６±０．００２７１ ０．０９７６３

Ａｌｌ ７２ ０．００９０２±０．０００５１ ０．０７２７３±０．００２７３ ０．１２４０２

　１）表中数据为犱Ｎ±标准差、犱Ｓ±标准差。下同。

Ｄａｔａｉｎｔｈｅｔａｂｌｅａｒｅ犱Ｎ±ＳＤ，犱Ｓ±ＳＤ．Ｔｈｅｓａｍｅｂｅｌｏｗ．

·９８·
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图１　基于犜犕犞全基因组编码区序列采用最大似然法（犕犔）构建树

犉犻犵．１　犕犪狓犻犿狌犿犾犻犽犲犾犻犺狅狅犱狋狉犲犲犮犪犾犮狌犾犪狋犲犱犫犪狊犲犱狅狀狋犺犲犮狅犿狆犾犲狋犲犵犲狀狅犿犻犮犮狅犱犻狀犵狊犲狇狌犲狀犮犲狊狅犳犜犕犞

·０９·
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２．５　种群结构分析

在ＴＭＶ分离物种群间的核苷酸序列差异介于

０．０１３４５±０．０００７４和０．０４３４９±０．００１３５之间，

欧洲分离物核苷酸序列多样性值比中国的差异大，

单体型差异介于０．９８０±０．０２８和０．９９７±０．００８之

间，ＣｈｉｎａⅠ种群单体型差异更大（表３）。

表３　犜犕犞的核苷酸和单体型差异比较

犜犪犫犾犲３　犆狅犿狆犪狉犻狊狅狀狅犳狋犺犲狀狌犮犾犲狅狋犻犱犲犪狀犱犺犪狆犾狅狋狔狆犲

犱犻狏犲狉狊犻狋犻犲狊狅犳犜犕犞

谱系

Ｌｉｎｅａｇｅ

序列数

Ｔｈｅｎｕｍｂｅｒ

ｏｆｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

差异值　Ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ

核苷酸多样性

Ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

单体型多样性

Ｈａｐｌｏｔｙｐｅｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

Ｅｕｒｏｐｅ １８ ０．０４３４９±０．００１３５ ０．９８０±０．０２８

ＣｈｉｎａⅠ ３５ ０．０１３４５±０．０００７４ ０．９９７±０．００８

ＣｈｉｎａⅡ １９ ０．０１４５７±０．０００７５ ０．９９４±０．０１９

Ａｌｌ ７２ ０．０２５６０±０．０００８９ ０．９９８±０．００３

２．６　突变位点和保守区域分析

突变位点分析发现有可变位点１４２３个，单突

变位点６０４个，其中两个变异型５６９个，三个变异型

３５个，简约信息位点８１９个，其中两个变异型６４３

个，三个变异型１６８个，四个变异型８个。

保守区域分析发现ＴＭＶ整个编码区的保守性

（Ｓｅｑｕｅｎｃｅｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ）高达０．７６，基因编码的氨

基酸保守值（ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎｔｈｒｅｓｈｏｌｄ）高于０．８５的保

守区域共有６个（ｃｏｎｓｅｒｖｅｄｒｅｇｉｏｎｓ）（表４）。由此

可见，ＴＭＶ基因编码区突变率很低，比较保守。

表４　犜犕犞基因编码区的保守区域

犜犪犫犾犲４　犆狅狀狊犲狉狏犲犱狉犲犵犻狅狀狊狅犳狋犺犲犮狅犱犻狀犵狊犲狇狌犲狀犮犲狊狅犳犜犕犞

保守区域

Ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ

Ｒｅｇｉｏｎ

位置

Ｌｏｃａｔｉｏｎ

保守性

Ｓｅｑｕｅｎｃｅ

ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ

一致性

Ｃｏｎｓｉｓｔｅｎｃｙ

犘值

犘ｖａｌｕｅ

１ ８１４～９２６ ０．８７６ ０．９８８ ０．００１５

２ ２０６８～２１８９ ０．８６９ ０．９８９ ０．００２０

３ ３５６９～３６３８ ０．８７１ ０．９９１ ０．０１５７

４ ３５８３～３６５２ ０．８８６ ０．９９４ ０．００６６

５ ４６０９～４７４０ ０．８７９ ０．９９４ ０．０００４

６ ４７４４～４８５４ ０．８７４ ０．９９３ ０．００２０

２．７　中性检测分析

ＴＭＶ不同组间的中性检测统计值均为负值，

说明ＴＭＶ种群多态性较低，处于扩张趋势（表５）。

总体而言，在独特的地理分组中进行３个中性平衡

模型偏差分析，连同其高单体型多样性及低核苷酸

多样性，揭示了ＴＭＶ种群在扩张。

表５　犜犕犞的中性检测

犜犪犫犾犲５　犖犲狌狋狉犪犾犻狋狔狋犲狊狋狊狅犳犜犕犞

谱系

Ｌｉｎｅａｇｅ

序列数

Ｎｕｍｂｅｒｏｆ

ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

Ｔａｊｉｍａ’ｓＤ Ｆｕ＆Ｌｉ’ｓＤ Ｆｕ＆Ｌｉ’ｓＦ

Ｅｕｒｏｐｅ １８ －１．９５２７７ －２．２２７８８ －２．４６７９２

ＣｈｉｎａⅠ ３５ －１．９２２８３ －１．５９８７０ －２．０３６９７

ＣｈｉｎａⅡ １９ －１．２３１９９ －１．１６９９３ －１．３９９３３

Ａｌｌ ７２ －２．４０３２１ －４．５９６０２ －４．４２３１１

３　结论与讨论

关于ＴＭＶ基因组的研究多集中在ＴＭＶ分离

物复制酶、ＭＰ、ＣＰ序列结构或比较分析方面，而对

ＴＭＶ分子变异进化报道很少。对ＴＭＶ全基因组

编码区序列进行了重组、系统发育、遗传变异、基因

交流和种群结构分析，结果表明ＴＭＶ分离物没有

明显的重组体，所有的分离物可以分为ＣｈｉｎａⅠ、

ＣｈｉｎａⅡ和Ｅｕｒｏｐｅ３个种群，种群间具有比较明显

的地理相关性。在不同群组间的遗传变异明显，基

因交流的频率较高，Ｅｕｒｏｐｅ和ＣｈｉｎａⅠ种群可能受

到遗传漂变影响，Ｅｕｒｏｐｅ和ＣｈｉｎａⅡ、ＣｈｉｎａⅠ和

ＣｈｉｎａⅡ之间存在可以发生基因交流的渠道。

ＴＭＶ欧洲分离物核苷酸序列多样性值比中国的差

异大，ＣｈｉｎａⅠ种群单体型差异较大，地缘关系较近

的不同种群都处于较强的负选择压力下，并处于扩

张趋势中，负选择和突变是潜在的驱动ＴＭＶ分子

进化的动力，自然选择是ＴＭＶ进化过程中的有效

推动力。

在植物ＲＮＡ病毒中，重组是遗传多样性的重

要来源，也是促进进化的主要动力之一［３１］，如马铃

薯Ｙ病毒科犘狅狋狔狏犻狉犻犱犪犲中重组发生特别频繁，对

塑造ＰＶＹ种群遗传结构产生很重要的影响
［３２］。重

组不仅能帮助病毒适应新寄主或扩大寄主范围，也可

使病毒的致病力发生改变从而更加适应当地的环境。

但在不同ＲＮＡ病毒间重组率差异很大，对ＴＭＶ全

基因组的编码区进行重组分析中，并没有发现重组现

象。尽管由于分离物数量以及来源地比较单一等方

面的限制，可能导致某些重组体未被发现，但是相对

于ＰＶＹ重组在驱动ＴＭＶ进化方面，不能起到与其

类似的作用［３３］。中国ＴＭＶ的发生率一直相对比较

稳定，可能与ＴＭＶ不存在重组株系有一定的关系。

系统发育分析中，ＴＭＶ分离物形成３个相对独

立的种群，种群间具有一定的地理特异性。ＣｈｉｎａⅠ

·１９·
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聚集了除云南外中国各地区分离物，ＣｈｉｎａⅡ以云

南、贵州、四川分离物为主体，ＴＭＶ中国分离物在

不同省份间形成两个独立的分支，遗传变异明显，可

能不同种群独立进化。Ｅｕｒｏｐｅ种群绝大部分来源

于西班牙和美国，但也有个别中国分离物，表明

ＴＭＶ种群在中国与欧洲之间交流较频繁。ＴＭＶ３

个种群起源于何处？又是怎样传播的？什么因素导

致云南分离物与中国其他地区分离物种群间有明显

遗传差异？推测中国种群起源有可能与烟草传入中

国有关，中国种群由美洲（美国）迁入欧洲（西班牙），

再由欧洲进入中国，在中国又分为南北两条途径，可

能由于地理阻隔等原因导致各自独立进化，形成了

云南和其他地区种群，因不同地区间烟草种苗交流

传播，使得两个种群间既有遗传差异，也有基因相互

交流。对于这个推测，尚需要进一步的试验验证。

病毒在寄主体内是以“突变云”或者“准种”形式

存在，突变是驱动 ＴＭＶ 进化的主要作用力之一。

利用犱Ｎ／犱Ｓ的值，计算选择压力，大部分植物病毒处

于强的负选择压力下。ＴＭＶ犱Ｎ／犱Ｓ远小于１，表明

ＴＭＶ进化受到强的负选择压力的驱动，自然选择

是其进化的主要驱动力。变异分析发现ＴＭＶ的种

群遗传结构相对比较稳定，基因组序列变异较少，比

较保守，这与宋丽云［３４］的研究结果一致；而谢扬

军［３５］解释各分离物之间的差异，是由于ＴＭＶ主要

以点突变的方式来适应不同的生态环境带来的选择

压力而造成的。

大量的研究表明，培育抗病毒品种是植物病毒

病害防治经济有效的方法之一。但植物病毒一般具

有广泛的寄主和较强的地域适应性，在与寄主植物

互作过程中，易发生株系分化和变异，造成抗病品种

抗性的减弱和丧失，使抗病毒育种工作难度加大。

要减轻或者消除ＴＭＶ对烟草等作物生长所带来的

不利影响，培育抗病毒品种，必须弄清病毒的遗传变

异机制，开展种群遗传研究，追踪病毒的起源、进化

以及流行途径，才能为抗病毒病育种提供指导。深

入分析ＴＭＶ的重组、系统发育、遗传变异、种群结

构等分子进化机制，结果表明ＴＭＶ种群间不存在

重组现象，种群结构相对稳定，基因组序列变异少，

因此培育抗病毒品种可能是防治ＴＭＶ持久有效的

方法之一。本研究开展的ＴＭＶ全基因组编码区序

列分子进化分析，深入揭示ＴＭＶ分子变异进化特

征，对ＴＭＶ的抗病育种和病害防治具有重要意义。
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