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摘要　从安康市桑园采集了６８份畸形桑树叶片样品，利用ＰＣＲ扩增检测鉴定其中存在４种病毒，分别是桑花叶型

萎缩病相关病毒（ｍｕｌｂｅｒｒｙｍｏｓａｉｃｄｗａｒｆａｓｓｏｃｉａｔｅｄｖｉｒｕｓ，ＭＭＤａＶ）、桑花叶卷叶病相关病毒（ｍｕｌｂｅｒｒｙｍｏｓａｉｃｌｅａｆ

ｒｏｌｌａｓｓｏｃｉａｔｅｄｖｉｒｕｓ，ＭＭＬＲａＶ）、桑花叶萎缩类病毒（ｍｕｌｂｅｒｒｙｍｏｓａｉｃｄｗａｒｆｖｉｒｏｉｄ，ＭＭＤＶｄ）和桑潜隐病毒（ｍｕｌ

ｂｅｒｒｙｃｒｙｐｔｉｃｖｉｒｕｓ，ＭｕＣＶ），存在复合侵染。对４种病毒复合侵染桑叶进行小ＲＮＡ深度测序和分析，结果显示其

中的ｓＲＮＡ来自ＭＭＤａＶ、ＭＭＬＲａＶ、ＭＭＤＶｄ、ＭｕＣＶ４种病毒，与ＲＴＰＣＲ检测结果一致。进一步分析ｓＲＮＡ长

度和５′末端序列，ＭＭＤａＶｓＲＮＡ长度以２４ｎｔ最多，其他病毒ｓＲＮＡ主要为２１ｎｔ。ＭＭＤａＶ基因组链ｓＲＮＡ５′

末端以Ａ和Ｔ为主，ＭｕＣＶ以Ｃ最多，ＭＭＬＲａＶ和ＭＭＤＶｄ一致，均以Ｔ最多。

关键词　畸形桑叶；　病毒；　复合侵染；　小ＲＮＡ
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　　蚕桑产业是我国传统优势产业，近年随着生物

技术的发展，蚕桑产业在食用、饲用、医药、化工等多

个领域的应用得到不断拓展。桑叶是家蚕的唯一食

物来源，桑叶的产量和质量对蚕桑产业的发展具有

重要影响。植物病毒病可导致宿主品质降低、产量

下降、甚至绝收，危害严重。近年常见桑叶病毒病的

相关报道，病害导致桑叶卷曲、畸形、发黄、萎缩等，

影响桑叶的产量和品质。迄今为止已报道的感染桑

树病毒有桑花叶型萎缩病相关病毒（ｍｕｌｂｅｒｒｙｍｏ

ｓａｉｃｄｗａｒｆａｓｓｏｃｉａｔｅｄｖｉｒｕｓ，ＭＭＤａＶ）
［１］、桑花叶卷

叶病相关病毒（ｍｕｌｂｅｒｒｙｍｏｓａｉｃｌｅａｆｒｏｌｌａｓｓｏｃｉａｔｅｄ

ｖｉｒｕｓ，ＭＭＬＲａＶ）
［２］、桑杆状ＤＮＡ病毒１（ｍｕｌｂｅｒｒｙ

ｂａｄｎａｖｉｒｕｓ１，ＭＢＶ１）
［３］、桑脉带相关病毒（ｍｕｌｂｅｒｒｙ

ｖｅｉｎｂａｎｄｉｎｇａｓｓｏｃｉａｔｅｄｖｉｒｕｓ，ＭＶＢａＶ）
［４］、桑花叶萎

缩类病毒（ｍｕｌｂｅｒｒｙｍｏｓａｉｃｄｗａｒｆｖｉｒｏｉｄ，ＭＭＤ

Ｖｄ）
［５］、柑橘叶斑病毒（ｃｉｔｒｕｓｌｅａｆｂｌｏｔｃｈｖｉｒｕｓ，



２０２２

ＣＬＢＶ）
［６］、李坏死环斑病毒（ｐｒｕｎｕｓｎｅｃｒｏｔｉｃｒｉｎｇ

ｓｐｏｔｖｉｒｕｓ，ＰＮＲＳＶ）、桑潜隐病毒（ｍｕｌｂｅｒｒｙｃｒｙｐｔｉｃ

ｖｉｒｕｓ，ＭｕＣＶ）
［７］、烟草线条病毒（ｔｏｂａｃｃｏｓｔｒｅａｋ

ｖｉｒｕｓ，ＴＳＶ）
［８］等，分属于８个科。

陕西安康地区是我国优质茧丝生产基地，近年

来调查发现桑园病毒病害日趋严重。小 ＲＮＡ

（ｓｍａｌｌＲＮＡ，ｓＲＮＡ）深度测序技术直接以宿主中

ｓＲＮＡ为研究对象，是一种发现新病毒、监控病毒

变异的有效方法，在植物、无脊椎动物和人体细胞

病毒的鉴定和分类等方面有较多的应用［９］。本研

究对安康主要桑树种植区进行采样调查，利用ＲＴ

ＰＣＲ对９种病毒在样品中的存在情况进行鉴定，

对ＭＭＬＲａＶ、ＭＭＤａＶ、ＭＭＤＶｄ和 ＭｕＣＶ复合侵

染的桑树叶片小ＲＮＡ（ｓｍａｌｌＲＮＡ，ｓＲＮＡ）进行深

度测序和分析，为桑树病毒病的防控和抗病育种提

供依据。

１　材料与方法

１．１　材料

２０２０年春在安康市汉滨区五里镇、大同镇、恒口

镇等地调查桑病毒病发生情况，采集表现为畸形的桑

树病毒病症状的叶片６８份，－８０℃冰箱保存备用。

１．２　犚犖犃提取与犚犜犘犆犚扩增验证

利用 Ｅａｓｔｅｐ
ＴＭ Ｓｕｐｅｒ 总 ＲＮＡ 提取试剂盒

（ＬＳ１０４０）提取桑树叶片的总ＲＮＡ，反转录试剂盒

（Ａ５００１）和２×ＰＣＲ反应混合液（Ｍ７１２２）进行总

ＲＮＡ的反转录和ＰＣＲ扩增，以桑树犪犮狋犻狀基因为内

参对照，检测畸形桑树叶片中的病毒。扩增程序为：

９４℃５ｍｉｎ预变性；９４℃ ３０ｓ，５２℃ ４５ｓ，７２℃

１ｍｉｎ，３０个循环；７２℃延伸１０ｍｉｎ。检测引物来自

文献或利用ＰｒｉｍｅｒＰｒｅｍｉｅｒ５．０设计（表１），由生工

生物工程（上海）股份有限公司合成。

表１　病毒检测引物１
）

犜犪犫犾犲１　犘狉犻犿犲狉狊狌狊犲犱犳狅狉狏犻狉狌狊犱犲狋犲犮狋犻狅狀犻狀狋犺犻狊狊狋狌犱狔

病毒

Ｖｉｒｕｓ

引物

Ｐｒｉｍｅｒ

序列 （５′３′）

Ｓｅｑｕｅｎｃｅ

登录号

Ａｃｃｅｓｓｉｏｎｎｏ．

片段长度／ｂｐ

Ｆｒａｇｍｅｎｔｌｅｎｇｔｈ

桑花叶型萎缩病相关病毒

Ｍｕｌｂｅｒｒｙｍｏｓａｉｃｄｗａｒｆ

ａｓｓｏｃｉａｔｅｄｖｉｒｕｓ

ＭＭＤａＶＦ１ ＣＡＴＴＧＴＣＡＧＧＣＴＧＴＧＧＡＴ ＫＰ３０３６８７［１０］ ２５２

ＭＭＤａＶＲ１ ＣＣＡＧＡＡＴＣＣＴＣＧＴＧＡＴＴＡＴＡＣ

ＭＭＤａＶＦ２ ＧＧＧＧＡＴＧＡＣＡＣＡＡＡＣＣＡＡＡＧ ４５０

ＭＭＤａＶＲ２ ＡＴＴＡＧＣＡＧＴＣＡＡＴＧＴＣＡＣＡＴＴＣ

桑潜隐病毒

Ｍｕｌｂｅｒｒｙｃｒｙｐｔｉｃｖｉｒｕｓ

ＭｕＣＶＦ１ ＡＣＡＴＣＧＴＣＴＴＧＧＣＧＡＴＣＣＴＡＡ ＭＷ０２９４７９ ３２９

ＭｕＣＶＲ１ ＴＣＴＧＴＡＴＴＣＧＧＣＡＧＡＡＣＣＧＴＡＡ

ＭｕＣＶＦ２ ＣＡＡＧＣＣＴＡＧＧＣＴＡＧＣＡＡＧＣＴＡＡＡＧＧ ＭＷ０２９４８０ ６６８

ＭｕＣＶＲ２ ＧＣＴＣＴＴＣＣＣＣＡＴＡＣＧＣＣＴＣＴＡＡＣ

桑脉带相关病毒

Ｍｕｌｂｅｒｒｙｖｅｉｎｂａｎｄｉｎｇ

ａｓｓｏｃｉａｔｅｄｖｉｒｕｓ

ＭＶＢａＶＦ１ ＴＣＡＧＴＴＡＴＡＧＣＡＴＣＴＣＴＧＡＡＴＧ ＫＭ８１９６７０ ５１５

ＭＶＢａＶＲ１ ＴＣＡＧＡＣＡＡＴＣＡＧＡＴＧＡＧＴＣＡＡＧ

ＭＶＢａＶＦ２ ＣＡＴＡＧＣＡＴＣＡＧＣＣＴＣＡＡ ＫＭ８１９７０１ ９６６

ＭＶＢａＶＲ２ ＧＴＣＴＡＣＣＧＴＣＣＧＴＣＡＧＣ

桑杆状ＤＮＡ病毒１

Ｍｕｌｂｅｒｒｙｂａｄｎａｖｉｒｕｓ１

ＭＢＶ１Ｆ１ ＣＡＡＡＧＧＴＣＴＡＧＡＴＴＴＣＴＧＴＡＡＡＧ ＬＮ６５１２５８ ７０３

ＭＢＶ１Ｒ１ ＧＴＧＣＴＴＡＧＣＧＧＣＴＴＣＧＧＣＡＣＴＧＧ

ＭＢＶ１Ｆ２ ＧＣＡＴＴＴＧＣＧＡＧＴＧＧＡＡＣＣＴＴＴ ５２６

ＭＢＶ１Ｒ２ ＴＣＡＴＣＧＡＣＧＣＴＡＡＧＴＧＧＣＡＴＴ

桑花叶卷叶病相关病毒

Ｍｕｌｂｅｒｒｙｍｏｓａｉｃｌｅａｆ

ｒｏｌｌａｓｓｏｃｉａｔｅｄｖｉｒｕｓ

ＭＭＬＲａＶＦ１ ＡＧＡＧＧＴＡＴＧＡＴＧＧＣＣＡＣＧＣＡ ＭＮ２４０４８４ ４８０

ＭＭＬＲａＶＲ１ ＧＡＴＴＣＡＴＴＣＧＣＴＴＣＴＧＴＡＣＡＡＧ

ＭＭＬＲａＶＦ２ ＣＴＣＴＴＣＣＣＴＴＴＧＡＴＧＴＴＣＣＣＴＴ ＭＮ２４０４８５ ６３３

ＭＭＬＲａＶＲ２ ＡＡＣＣＡＧＧＡＡＧＧＧＧＡＣＧＡＡＴＡＣＣ

桑花叶萎缩类病毒

Ｍｕｌｂｅｒｒｙｍｏｓａｉｃｄｗａｒｆｖｉｒｏｉｄ

ＭＭＤＶｄＦ１ ＡＴＣＣＡＣＡＡＴＴＡＡＣＣＧＣＣＡＧＣ ＫＪ５３２９３３ ３５６

ＭＭＤＶｄＲ１ ＴＧＡＣＣＧＴＡＣＴＣＡＴＧＣＣＴＡＡＣＡ

ＭＭＤＶｄＦ２ ＡＧＡＣＣＧＣＣＧＧＡＧＣＣＴＣＡＡＡＴＣ ２７０

ＭＭＤＶｄＲ２ ＧＡＡＣＧＡＡＡＴＴＧＡＣＴＧＴＡＧＡＧＡＡＣ

柑橘叶斑病毒

Ｃｉｔｒｕｓｌｅａｆｂｌｏｔｃｈｖｉｒｕｓ

ＣＬＢＶＦ１ ＡＣＣＡＡＴＧＡＣＡＡＴＧＣＣＡＣＡ ＭＴ７６７１７１［６］ ６９４

ＣＬＢＶＲ１ ＴＴＡＴＧＡＡＡＣＴＣＴＴＣＣＣＡＣＴ

ＣＬＢＶＦ２ ＣＴＧＧＡＡＧＴＡＴＴＴＧＧＣＡＴＣＡ ３４１

ＣＬＢＶＲ２ ＡＧＴＡＣＡＴＣＴＧＣＣＴＧＴＣＴＴＧ
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续表１　犜犪犫犾犲１（犆狅狀狋犻狀狌犲犱）

病毒

Ｖｉｒｕｓ

引物

Ｐｒｉｍｅｒ

序列 （５′３′）

Ｓｅｑｕｅｎｃｅ

登录号

Ａｃｃｅｓｓｉｏｎｎｏ．

片段长度／ｂｐ

Ｆｒａｇｍｅｎｔｌｅｎｇｔｈ

李坏死环斑病毒

Ｐｒｕｎｕｓｎｅｃｒｏｔｉｃ

ｒｉｎｇｓｐｏｔｖｉｒｕｓ

ＰＮＲＳＶＦ１ ＧＴＴＴＴＴＧＴＡＣＴＣＧＴＧＧＴＴＧＡＧＴＴ ＫＴ４４４７０１［１１］ ５７８

ＰＮＲＳＶＲ１ ＡＣＴＧＣＡＣＴＡＣＴＣＧＡＣＣＡＡＣＴＧＴＣＴＣＴＡＡＴ

ＰＮＲＳＶＦ２ ＴＣＴＴＧＣＡＡＧＡＡＧＴＧＣＴＡＴＣＣＧＡ ＭＨ２８２４９９［１１］ ５９５

ＰＮＲＳＶＲ２ ＣＧＧＡＡＴＣＴＧＣＡＣＴＣＧＴＧＧＴＡＡ

烟草线条病毒

Ｔｏｂａｃｃｏｓｔｒｅａｋｖｉｒｕｓ

ＴＳＶＦ１ ＡＧＡＴＡＡＧＴＣＧＣＴＴＣＴＣＧＧＡＣ ＫＸ４０５０２３［８］ ９２９

ＴＳＶＲ１ ＴＧＣＴＣＧＣＡＴＧＧＧＴＣＡＴＡＧＡＣ

ＴＳＶＦ２ ＧＴＡＴＴＣＴＣＣＧＡＧＣＴＴＡＡＧＡＴＡＣ ＫＦ２６４４６３［８］ １２００

ＴＳＶＲ２ ＡＴＧＧＴＣＴＧＧＡＣＣＴＴＧＧＡＴＣＡ

ＡｃｔｉｎＦ ＣＣＴＣＡＣＴＧＡＡＧＣＴＣＣＴＣＴＣＡＡＣ ＨＱ１６３７７６ ３１５

ＡｃｔｉｎＲ ＡＣＡＡＴＴＴＣＣＣＧＴＴＣＡＧＣＡＧＴＧＧ

　１）星号和方括号中的数字表示引物为本文设计或来源文献。

Ｔｈｅａｓｔｅｒｉｓｋ（）ｏｒｎｕｍｂｅｒｉｎｓｑｕａｒｅｂｒａｃｋｅｔｉｎｄｉｃａｔｅｄｔｈｅｐｒｉｍｅｒｓｗｅｒｅｄｅｓｉｇｎｅｄｉｎｔｈｉｓｓｔｕｄｙｏｒｆｒｏｍｌｉｔｅｒａｔｕｒｅｓ．

１．３　狊犚犖犃文库构建与测序

为进一步鉴定桑树中的病毒，对经ＲＴＰＣＲ检

测复合感染了 ＭＭＤａＶ、ＭＭＬＲａＶ、ＭＭＤＶｄ和

ＭｕＣＶ的‘淮阴４号’桑树进行小ＲＮＡ测序。取单

株５个枝条，混合单枝条的３片桑叶为一个样本，共

５个重复样本。以无病毒侵染的健康‘淮阴４号’桑

树叶片为对照，３个重复。提取各样本总ＲＮＡ，利

用ＱｕｂｉｔＲＮＡ检测试剂盒（Ｑ３２８５５，Ｌｉｆｅ）进行定

量，检测合格后送生工生物工程（上海）股份有限公

司构建ｓＲＮＡ文库，ＱｕｂｉｔＤＮＡ检测试剂盒检测合

格的ｓＲＮＡ文库进行Ｈｉｓｅｑ２５００平台高通量测序。

１．４　候选病毒狊犚犖犃序列分析

对测序所得数据进行处理，去除接头和低质量

数据，筛选长度为１８～２８ｎｔ的ｓＲＮＡ，使用Ｂｏｗｔｉｅ

１．０软件和无参考基因组分析候选寄主病毒

ｓＲＮＡ，统计ｓＲＮＡ数量、长度、５′末端核苷酸组

成。对基因组环状病毒，通过在完整基因组序列后

面手动加入其自身的第１～２７ｎｔ序列作参考基因

组进行分析。

２　结果与分析

２．１　侵染桑树的主要病毒种类检测

ＲＴＰＣＲ对６８份畸形桑树叶片进行检测，结果

共检测到 ＭＭＤａＶ、ＭＭＬＲａＶ、ＭＭＤＶｄ、ＭｕＣＶ４种

病毒，其中ＭｕＣＶ只在１份样品中被检出，该样品同

时检出了ＭＭＤａＶ、ＭＭＬＲａＶ、ＭＭＤＶｄ（图１ｂ），为４

图１　４种病毒复合侵染桑树的症状及病毒侵染样本的检测

犉犻犵．１　犛狔犿狆狋狅犿狅犳犿狌犾犫犲狉狉狔犻狀犳犲犮狋犲犱犫狔犳狅狌狉狏犻狉狌狊犲狊犪狀犱狋犺犲犱犲狋犲犮狋犻狅狀狅犳狊犪犿狆犾犲狊犻狀犳犲犮狋犲犱犫狔狏犻狉狌狊犲狊
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种病毒的复合侵染（图１ａ）。ＭＭＤＶｄ的检出率

为４７．０６％，且所有检出 ＭＭＤＶｄ的样本均同时

检测到ＭＭＤａＶ和ＭＭＬＲａＶ（图１ｃ）。ＭＭＬＲａＶ

的检出率为８３．８２％（图１ｄ），ＭＭＤａＶ在６８份样

品均检测（图１ｅ）。ＭＢＶ１、ＭＶＢａＶ、ＣＬＢＶ、ＰＮＲＳＶ

和ＴＳＶ等５种病毒在本次采集样本中没有检

测到。

２．２　狊犚犖犃及其特征分析

去除低质量和长度小于１８ｎｔ大于２８ｎｔ的

测序数据，复合侵染桑树样本和对照样本分别得

到ｓＲＮＡ序列５８９２０９２８条和３２７１５０８２条，数

据过滤后复合侵染桑树样本获得病毒ｓＲＮＡ序

列６４７０７６７条，对照样本仅获得７４条，几乎没

有病毒来源序列（表２）。与ＧｅｎＢａｎｋ病毒数据

库和桑树病毒序列进行比对，所得ｓＲＮＡ可以

比对到 ＭＭＤａＶ、ＭＭＬＲａＶ、ＭＭＤＶｄ、ＭｕＣＶ４

种病毒的核酸序列，与前述 ＲＴＰＣＲ鉴定结果

一致。

表２　复合侵染和对照桑树样本的狊犚犖犃数

犜犪犫犾犲２　犖狌犿犫犲狉狅犳狊犚犖犃狉犲犪犱狊犻狀犿犻狓犻狀犳犲犮狋犻狅狀犿狌犾犫犲狉狉狔犪狀犱犮狅狀狋狉狅犾狊犪犿狆犾犲

样本

Ｓａｍｐｌｅ

总ｓＲＮＡ

ＴｏｔａｌｓＲＮＡ

病毒ｓＲＮＡ

ＶｉｒｕｓｓＲＮＡ
ＭＭＤａＶ ＭＭＤＶｄ

ＭＭＬＲａＶ

ＲＮＡ１ ＲＮＡ２

ＭｕＣＶ

犚犱犚狆 犮狆

复合侵染　Ｍｉｘｉｎｆｅｃｔｉｏｎ ５８９２０９２８ ６４７０７６７ ４７１５２２０ １３２９６９２ ２５２１９３ １５７７８３ ３５６４ １２３１５

对照　Ｃｏｎｔｒｏｌ ３２７１５０８２ ７４ ２６ ０ ７ ３３ ２ ６

　　 统计 ｓＲＮＡ 的长度，ＭＭＬＲａＶ、ＭＭＤＶｄ、

ＭｕＣＶ的ｓＲＮＡ长度以２１ｎｔ最多，而 ＭＭＤａＶ的

ｓＲＮＡ长度以２４ｎｔ最多（图２）。分别统计来自本

研究４种病毒基因组链和互补链的ｓＲＮＡ的末端序

列（图３），结果显示ＭＭＤａＶ基因组链ｓＲＮＡ的５′

末端以 Ａ 和 Ｔ为主，分别占总数的３７．１０％和

３２．３９％，互补链以 Ａ 为主，占总数的４４．５７％。

ＭＭＬＲａＶ和 ＭＭＤＶｄ基因组链ｓＲＮＡ的５′末端

以Ｔ最多，均占总数的５０％以上，而其互补链刚好

相反，以Ａ和Ｇ居多。ＭｕＣＶ基因组链ｓＲＮＡ的

５′末端以Ｃ最多，占总量的５４．１５％，互补链主要为

Ａ，占其总量的７０．６６％。

图２　４种病毒狊犚犖犃长度分布

犉犻犵．２　犔犲狀犵狋犺犱犻狊狋狉犻犫狌狋犻狅狀狅犳狊犚犖犃犳狉狅犿犳狅狌狉狏犻狉狌狊犲狊

　

图３　４种病毒基因组链和互补链狊犚犖犃５′末端碱基

犉犻犵．３　犜犺犲５′狋犲狉犿犻狀犪犾狀狌犮犾犲狅狋犻犱犲犫犻犪狊狅犳狊犚犖犃犳狉狅犿

犵犲狀狅犿犻犮犪狀犱狀犲犵犪狋犻狏犲狊狋狉犪狀犱狊狅犳犳狅狌狉狏犻狉狌狊犲狊

　

３　讨论

随着检测技术的发展，近年来报道的病毒种类

不断增多，同时，由于媒介昆虫能传播多种病毒，植

物病毒的复合侵染现象时常发生。桑树病毒病在我

国江苏、广东、广西、陕西等地均有发生，且复合侵染

现象严重，发生症状多为卷叶、花叶、皱缩等，难以区

分，如孙勋勋等［１０］从皱缩状和花叶状桑叶样品中同

时检测到ＭＭＤａＶ和ＭＶＢａＶ，Ｍａ等
［１］从畸形的桑

树叶片中同时检测到３种病毒ＭＭＤａＶ、ＭＭＬＲａＶ

和ＭＭＤＶｄ。本文利用ＲＴＰＣＲ对安康地区３个蚕
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桑重点镇桑园的６８份桑叶样本的感染情况进行了

检测，发现了最多４种病毒的复合侵染。

ＭＭＤａＶ为双生病毒科犌犲犿犻狀犻狏犻狉犻犱犪犲成员，

又被称为桑树皱叶病毒（ｍｕｌｂｅｒｒｙｃｒｉｎｋｌｅｌｅａｆ

ｖｉｒｕｓ，ＭＣＬＶ），目前的研究主要集中在病毒的检

测，先后建立了酶联免疫吸附（ｅｎｚｙｍｅｌｉｎｋｅｄｉｍｍｕ

ｎｏｓｏｒｂｅｎｔａｓｓａｙ，ＥＬＩＳＡ）、核酸斑点杂交（ｎｕｃｌｅｉｃ

ａｃｉｄｓｐｏｔｈｙｂｒｉｄｉｚａｔｉｏｎ，ＮＡＳＨ）、基于ＳＹＢＲＧｒｅｅｎ

Ⅰ的ｑＰＣＲ检测等方法
［１２１４］。柴建萍等对发病桑园

中半翅目 Ｈｅｍｉｐｔｅｒａ粉虱科 Ａｌｅｙｒｏｄｉｄａｅ桑粉虱

犘犲犪犾犻狌狊犿狅狉犻的研究显示，其可通过取食获毒，是该

病毒的携带者和传播媒介［１５］。但关于 ＭＭＤａＶ的

侵染性、宿主范围及其损害评估等缺乏相关研究。

ＭＭＬＲａＶ为豇豆花叶病毒科犆狅犿狅狏犻狉犻犱犪犲成员，

２０１４年卢全有在花叶卷叶症状桑叶中发现
［２］。

ＭＭＤＶｄ为植物亚病毒感染因子，又称为小分子环

状ＲＮＡ（ｍｕｌｂｅｒｒｙｓｍａｌｌｃｉｒｃｕｌａｒＲＮＡ，ｍｓｃＲＮＡ），

最新研究显示其为 ＭＭＬＲａＶ 的卫星 ＲＮＡ。

ＭｕＣＶ为双分病毒科犘犪狉狋犻狋犻狏犻狉犻犱犪犲成员
［７］，２０２０

年在陕西安康地区发现，ＭｕＣＶ的感染是首次在我

国发现，该病毒引起症状不显著，同时存在于无症状

桑叶中，给桑树病毒病的预防和防治提供了参考。

植物在对抗病毒侵染的过程中，通过ＲＮＡ沉

默机制靶向病毒基因组可产生病毒小ＲＮＡ
［１６］，近

年来，利用小ＲＮＡ深度测序发现和检测植物病原

应用广泛。本文对复合病毒感染的畸形桑叶进行了

小ＲＮＡ深度测序，分析叶片感染的病毒，所得结果

与ＲＴＰＣＲ鉴定一致，未发现其他新病毒。病毒

ｓＲＮＡ的产生和其在寄主体内的复制机制有关，本

文进一步分析４种病毒ｓＲＮＡ的长度和５′末端组

成。从长度组成，３种ＲＮＡ病毒ＭＭＬＲａＶ、ＭＭＤ

Ｖｄ和ＭｕＣＶ的ｓＲＮＡ长度主要为２１ｎｔ，ＤＮＡ病

毒ＭＭＤａＶ以２４ｎｔ最多，与非洲木薯花叶病毒

（Ａｆｒｉｃａｎｃａｓｓａｖａｍｏｓａｉｃｖｉｒｕｓ，ＡＣＭＶ）中的研究一

致［１７］，说明３种ＲＮＡ病毒和ＤＮＡ病毒由不同Ｄｉｃ

ｅｒｌｉｋｅ（ＤＣＬ）蛋白加工生成
［１８］。不同ｓＲＮＡ的５′

末端组成决定了其结合的宿主蛋白［１９２０］，５′末端序

列组成方面，ＭＭＬＲａＶ和 ＭＭＤＶｄ比较一致，与

ＭｕＣＶ和ＭＭＤａＶ均不相同，说明本研究复合病毒

侵染桑树中存在多个ｓＲＮＡ识别装载机制，为桑树

病毒的复制侵染机制研究奠定了基础。
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