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摘要　烟草丛顶病（ｔｏｂａｃｃｏｂｕｓｈｙｔｏｐｄｉｓｅａｓｅ，ＴＢＴＤ）是一种由烟草丛顶病毒（ｔｏｂａｃｃｏｂｕｓｈｙｔｏｐｖｉｒｕｓ，ＴＢＴＶ）及其

卫星ＲＮＡ（ｔｏｂａｃｃｏｂｕｓｈｙｔｏｐｖｉｒｕｓｓａｔｅｌｌｉｔｅＲＮＡ，ＴＢＴＶｓａｔＲＮＡ）和烟草扭脉病毒（ｔｏｂａｃｃｏｖｅｉｎｄｉｓｔｏｒｔｉｎｇｖｉｒｕｓ，

ＴＶＤＶ）及其伴随ＲＮＡ（ｔｏｂａｃｃｏｖｅｉｎｄｉｓｔｏｒｔｉｎｇｖｉｒｕｓａｓｓｏｃｉａｔｅｄＲＮＡ，ＴＶＤＶａＲＮＡ）共同侵染引起的危险性病害，曾

在云南很多烟区造成严重损失。本研究对烟草丛顶病及其相关病原物在云南烟草上的发生情况进行了多年的调查

研究，力图对烟草丛顶病及其相关病原物的发生与分布进行追踪和分析。结果表明，２０１２年－２０２２年，烟草丛顶病

在云南各大烟区仅零星发生，２０１９年以来已很难发现。烟草丛顶病的相关病原物主要在曾经暴发流行过病害的楚

雄、保山和大理发现，且ＴＢＴＶ、ＴＶＤＶ、ＴＢＴＶｓａｔＲＮＡ和ＴＶＤＶａＲＮＡ在烟草上并不总是同时被检出，其中引起烟

草丛顶病典型症状的ＴＢＴＶ＋ＴＶＤＶ＋ＴＢＴＶｓａｔＲＮＡ＋ＴＶＤＶａＲＮＡ检出率在５％以下，ＴＶＤＶ的检出率最高，达

３０．４４％，ＴＢＴＶｓａｔＲＮＡ的检出率最低，为７．６８％。ＴＢＴＶ、ＴＶＤＶ、ＴＢＴＶｓａｔＲＮＡ和ＴＶＤＶａＲＮＡ不能同时感染同

一烟株可能是当前烟草丛顶病很少发生的主要原因。

关键词　烟草丛顶病毒；　烟草扭脉病毒；　烟草丛顶病毒卫星ＲＮＡ；　烟草扭脉病毒伴随ＲＮＡ；　发生与分布
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５０卷第２期 杨亚辉等：２０１２年－２０２２年ＴＢＴＶ、ＴＶＤＶ、ＴＢＴＶｓａｔＲＮＡ和ＴＶＤＶａＲＮＡ在云南主要烟区的发生与分布

　　烟草犖犻犮狅狋犻犪狀犪狋犪犫犪犮狌犿Ｌ．是云南省主要经济

作物之一，在云南经济发展中具有独特且重要的地

位，然而病毒病严重威胁烟叶的产量、品质和经济效

益［１］。我国烟草上发现的病毒主要有烟草花叶病毒

（ｔｏｂａｃｃｏｍｏｓａｉｃｖｉｒｕｓ，ＴＭＶ）、黄瓜花叶病毒（ｃｕ

ｃｕｍｂｅｒｍｏｓａｉｃｖｉｒｕｓ，ＣＭＶ）、番茄斑萎病毒（ｔｏｍａｔｏ

ｓｐｏｔｔｅｄｗｉｌｔｖｉｒｕｓ，ＴＳＷＶ）、马铃薯Ｙ病毒（ｐｏｔａｔｏ

ｖｉｒｕｓＹ，ＰＶＹ）、红辣椒脉斑驳病毒（ｃｈｉｌｌｉｖｅｉｎａｌ

ｍｏｔｔｌｅｖｉｒｕｓ，ＣｈｉＶＭＶ）、番茄环纹斑点病毒（ｔｏｍａｔｏ

ｚｏｎａｔｅｓｐｏｔｖｉｒｕｓ，ＴＺＳＶ）、烟草丛顶病毒（ｔｏｂａｃｃｏ

ｂｕｓｈｙｔｏｐｖｉｒｕｓ，ＴＢＴＶ）、烟草扭脉病毒（ｔｏｂａｃｃｏ

ｖｅｉｎｄｉｓｔｏｒｔｉｎｇｖｉｒｕｓ，ＴＶＤＶ）等
［２５］。自然界中烟草

病毒复合侵染普遍发生，但多种病毒复合侵染引起

一种病害很少见，烟草丛顶病是一种非常特殊的由

多种病原物复合侵染引起的烟草危险性病害，病原

物分别是来自番茄丛矮病毒科犜狅犿犫狌狊狏犻狉犻犱犪犲幽影

病毒属犝犿犫狉犪狏犻狉狌狊的烟草丛顶病毒（ｔｏｂａｃｃｏｂｕｓｈｙ

ｔｏｐｖｉｒｕｓ，ＴＢＴＶ）和犛狅犾犲犿狅狏犻狉犻犱犪犲科马铃薯卷叶

病毒属犘狅犾犲狉狅狏犻狉狌狊的烟草扭脉病毒（ｔｏｂａｃｃｏｖｅｉｎ

ｄｉｓｔｏｒｔｉｎｇｖｉｒｕｓ，ＴＶＤＶ），染病植株中还常发现含有

烟草丛顶病毒的卫星ＲＮＡ（ｔｏｂａｃｃｏｂｕｓｈｙｔｏｐｖｉｒｕｓ

ｓａｔｅｌｌｉｔｅＲＮＡ，ＴＢＴＶｓａｔＲＮＡ）以及烟草扭脉病毒

的伴随ＲＮＡ（ｔｏｂａｃｃｏｖｅｉｎｄｉｓｔｏｒｔｉｎｇｖｉｒｕｓａｓｓｏｃｉａｔ

ｅｄＲＮＡ，ＴＶＤＶａＲＮＡ）
［６８］。烟草丛顶病主要依靠

蚜虫为媒介进行传播，ＴＶＤＶ是蚜虫传播烟草丛顶

病的关键因子［９］，可以辅助其余病原物通过蚜虫

传播。

烟草丛顶病最早于１９５７年在津巴布韦北部的

克里旺烟区出现［１０１１］，随后，在南非、赞比亚、马拉

维、埃塞俄比亚等非洲国家以及亚洲的泰国、巴基

斯坦、中国陆续发生［１２１３］。烟草丛顶病主要症状

为：烟株叶片感病前期有坏死斑出现，叶片逐渐变

小并表现褪绿或黄化，有时可见叶缘向后翻卷，产

生疱斑，患病烟株植株矮缩，呈密生小叶的丛枝状

塔形［１４］，只 有 ＴＢＴＶ、ＴＶＤＶ、ＴＢＴＶｓａｔＲＮＡ 和

ＴＶＤＶａＲＮＡ同时侵染烟草时，才会出现烟草丛顶

病的典型症状［１５］，产生上述症状的烟草，经济价值

会急剧下降。在中国，烟草丛顶病于１９９３年首次

在云南省保山市大面积暴发，随后发生地主要集中

在云南省的保山市、大理州和楚雄州，另外昆明、

玉溪、红河、普洱、文山、西双版纳及怒江等州市也

有烟草丛顶病零星发生的报道。截至２００１年，烟

草丛顶病在云南累计发病面积达５１３００ｈｍ２，其中

８７００ｈｍ２绝收，直接经济损失高达２．１亿元，已成

为云南省２０世纪９０年代以来唯一导致大面积绝

产的烟草病害［５］。

近年来，烟草丛顶病在田间发生较轻，很多地方

已很难看到烟草丛顶病的发生。但实践证明，病毒

病的发生流行往往具有暴发性、迁移性和间歇性等

“三性”，一旦再次暴发，必将严重影响云南烟草产业

的健康发展。因此实时监测烟草丛顶病及其相关病

原物在云南烟草上的发生动态和分布情况，对于预

防烟草丛顶病乃至其他作物和其他地区相关病害的

暴发流行十分重要。本研究通过调查２０１２年－

２０２２年间烟草丛顶病在云南省主要烟区的发生危

害情况，分析 ＴＢＴＶ、ＴＶＤＶ、ＴＢＴＶｓａｔＲＮＡ 和

ＴＶＤＶａＲＮＡ在田间的发生动态与分布，探讨烟草

丛顶病在田间发生率降低的可能原因，为预防烟草

丛顶病及其相关病原物引起的其他作物病害的发生

流行提供依据。

１　材料与方法

１．１　病害调查及样品采集

２０１２年－２０２２年对云南省昆明市、玉溪市、

曲靖市、楚雄州、大理州、保山市和红河州７个烟区

的烟草丛顶病进行了调查，并采集疑似病毒病症状

的烟草样品１５１１份，症状表现为坏死、丛顶、扭

曲、畸形、矮化、花叶、黄化等，样品信息见表１，其

中２０１２年和２０１３年由于采集的样品数量过少，与

２０１４年合并统计，２０１６年和２０１７年因故未开展

调查。

表１　２０１２年－２０２２年在云南省７个州市采集的

烟草病毒病样品信息

犜犪犫犾犲１　犜狅犫犪犮犮狅狏犻狉狌狊犱犻狊犲犪狊犲狊犪犿狆犾犲狊犮狅犾犾犲犮狋犲犱犻狀狊犲狏犲狀犮犻狋犻犲狊／

犪狌狋狅狀狅犿狅狌狊狆狉犲犳犲犮狋狌狉犲狊犻狀犢狌狀狀犪狀狆狉狅狏犻狀犮犲犳狉狅犿２０１２狋狅２０２２

采样年份

Ｓａｍｐｌｉｎｇ

ｔｉｍｅ

采样地区

Ｓａｍｐｌｉｎｇａｒｅａ

样品总数／份

Ｔｏｔａｌｓａｍｐｌｅ

ｎｕｍｂｅｒ

２０１２－２０１４ 昆明市、玉溪市、楚雄州、大理州 ２８０

２０１５ 昆明市、玉溪市、楚雄州、保山市 ３０２

２０１８ 昆明市、玉溪市、楚雄州、保山市、大理州 ２２６

２０１９ 楚雄州、大理州 ４８

２０２０ 楚雄州、保山市、大理州 ８２

２０２１ 昆明市、楚雄州、保山市、大理州 ２５１

２０２２ 昆明市、玉溪市、曲靖市、红河州 ３２２

总计　Ｔｏｔａｌ １５１１
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１．２　方法

１．２．１　烟草样品总核酸的提取及ＲＴＰＣＲ扩增

称取０．１ｇ叶片样品，利用ＣＴＡＢ法提取烟草样

品的总核酸，保存于－２０℃冰箱备用。

将ＲＮＡ反转录为ｃＤＮＡ，反转录体系（１０μＬ）包

括：模板２μＬ，烟草丛顶病４种病原物的特异性下游

引物［１６］１μＬ，ｄｄＨ２Ｏ３μＬ，７０℃变性１０ｍｉｎ，冰浴

２ｍｉｎ后，加入下列试剂：５×ＭＭＬＶＢｕｆｆｅｒ２μＬ，

ｄＮＴＰ ｍｉｘｔｕｒｅ（１０ ｍｍｏｌ／Ｌ）和 ＲＮａｓｅ ＭＭＬＶ

（ＲＮａｓｅＨ－，２００Ｕ／μＬ）各０．５μＬ，ｄｄＨ２Ｏ１μＬ，４２℃

保温６０ｍｉｎ，７０℃保温１５ｍｉｎ。

ＰＣＲ扩增体系（１０μＬ）包括：犜犪狇 ｍｉｘ５μＬ，

ｄｄＨ２Ｏ３．６μＬ，烟草丛顶病４种病原物的特异性上下

游引物［１６］各０．２μＬ，ｃＤＮＡ１μＬ。扩增条件：９４℃

５ｍｉｎ；９４℃３０ｓ，根据引物确定的退火温度退火３０ｓ，

７２℃１ｍｉｎ，循环３５次；７２℃１０ｍｉｎ。ＰＣＲ扩增产

物经１％琼脂糖凝胶电泳检测并拍照记录结果。

１．２．２　克隆和测序

参照凝胶回收试剂盒说明书［生工生物（上海）股

份有限公司］纯化ＰＣＲ产物，回收目的片段与载体

ｐＭＤ１９Ｔ连接，转化大肠杆菌ＤＨ５α，菌落ＰＣＲ筛选阳

性克隆。阳性克隆测序由生工生物（上海）股份有限公

司完成，测序结果提交ＮＣＢＩ数据库进行ＢＬＡＳＴ（ｈｔｔｐ：

∥ｗｗｗ．ｎｃｂｉ．ｎｌｍ．ｎｉｈ．ｇｏｖ／ＢＬＡＳＴ／）序列比对分析。

２　结果与分析

２．１　２０１２年－２０２２年云南省主要烟区犜犅犜犞、犜犞犇犞、

犜犅犜犞狊犪狋犚犖犃和犜犞犇犞犪犚犖犃的检出情况

　　除２０１６年和２０１７年外，自２０１２年起，对云南

省昆明市、玉溪市、曲靖市、楚雄州、大理州、保山市

和红河州７个烟区的烟草丛顶病进行了调查和疑似

病毒病样品的采集，共采集烟草样品１５１１份，症状

有坏死、丛顶、扭曲、畸形、矮化、花叶、黄化等。调查

发现，这些年烟草丛顶病在云南７个烟区均为零星

发生，如２０１２年在保山市的平均发病率为２％，

２０１５年在大理州的平均发病率为１％，但自２０１９年

起，基本未见烟草丛顶病的发生。

采用 ＲＴＰＣＲ 技术对烟草样品中 ＴＢＴＶ、

ＴＶＤＶ、ＴＢＴＶｓａｔＲＮＡ和ＴＶＤＶａＲＮＡ进行检测，

结果发现，在２０１２年－２０１５年、２０１８年、２０２０年－

２０２１年采集的烟草样品中ＴＶＤＶ的检出率最高，

平均检出率为３０．４４％，其次是ＴＶＤＶａＲＮＡ，平均

检出率为２１．３２％，第三是ＴＢＴＶ，平均检出率为

７．７４％，ＴＢＴＶｓａｔＲＮＡ 的检出率最低，为７．６８％

（表２）。除了２０１９年和２０２０年外，在其余年份采集

的烟草样品中都检测到了ＴＢＴＶ、ＴＶＤＶ、ＴＢＴＶｓａ

ｔＲＮＡ和ＴＶＤＶａＲＮＡ，其中ＴＶＤＶ在２０１２年－

２０１４年、２０１５年、２０１８年、２０２０年和２０２１年采集的

烟草样品中检出率均为最高，分别达到７６．７９％、

１０．６０％、６１．９５％、９．７６％和２３．９０％；ＴＶＤＶａＲＮＡ

在２０１９年和２０２２年的烟草样品中检出率最高，分

别为１４．５８％和３．１１％；２０１９年的烟草样品中没有

检测到ＴＢＴＶ和ＴＢＴＶｓａｔＲＮＡ，２０２０年的烟草样

品中没有检测到ＴＢＴＶｓａｔＲＮＡ和ＴＶＤＶａＲＮＡ（表

２）。ＴＶＤＶ在每一年的烟草样品中都能被检测到，

而ＴＢＴＶ、ＴＢＴＶｓａｔＲＮＡ和 ＴＶＤＶａＲＮＡ则在部

分年份的样品中未被检测到。

表２　２０１２年－２０２２年犜犅犜犞、犜犞犇犞、犜犅犜犞狊犪狋犚犖犃和犜犞犇犞犪犚犖犃在烟草上的检出情况

犜犪犫犾犲２　犇犲狋犲犮狋犻狅狀狉犲狊狌犾狋狊狅犳犜犅犜犞，犜犞犇犞，犜犅犜犞狊犪狋犚犖犃犪狀犱犜犞犇犞犪犚犖犃犻狀狋犺犲狋狅犫犪犮犮狅狊犪犿狆犾犲狊犮狅犾犾犲犮狋犲犱犱狌狉犻狀犵２０１２狋狅２０２２

采样年份

Ｓａｍｐｌｉｎｇｔｉｍｅ

采样地区

Ｓａｍｐｌｉｎｇａｒｅａ

样品数／份

Ｓａｍｐｌｅ

ｎｕｍｂｅｒ

检出率／％

Ｄｅｔｅｃｔｉｏｎｒａｔｅ

ＴＢＴＶ ＴＶＤＶ ＴＢＴＶｓａｔＲＮＡ ＴＶＤＶａＲＮＡ

２０１２－２０１４ 昆明市、玉溪市、楚雄州、大理州 ２８０ １８．９３ ７６．７９ ２０．００ ６０．３６

２０１５ 昆明市、玉溪市、楚雄州、保山市 ３０２ １．３２ １０．６０ ２．６５ ３．９７

２０１８ 保山市、大理州、楚雄州、昆明市、玉溪市 ２２６ １６．３７ ６１．９５ １９．９１ ３６．２８

２０１９ 大理州、楚雄州 ４８ ０ １０．４２ ０ １４．５８

２０２０ 保山市、大理州、楚雄州 ８２ ３．６６ ９．７６ ０ ０

２０２１ 保山市、大理州、楚雄州、昆明市 ２５１ ５．１８ ２３．９０ ２．３９ １５．１４

２０２２ 昆明市、玉溪市、红河州、曲靖市 ３２２ ０．３１ ０．３１ ０．３１ ３．１１

平均　Ａｖｅｒａｇｅ ７．７４ ３０．４４ ７．６８ ２１．３２

２．２　２０１２年－２０２２年犜犅犜犞、犜犞犇犞、犜犅犜犞狊犪狋犚犖犃

和犜犞犇犞犪犚犖犃在烟草上单独及复合感染类型

　　通过对检测结果进行统计分析，发现ＴＢＴＶ、

ＴＶＤＶ、ＴＢＴＶｓａｔＲＮＡ和ＴＶＤＶａＲＮＡ并不总是在同

一烟株中同时出现，单一感染和２～４种复合感染的

现象均有，共有１２种感染类型：ＴＶＤＶ、ＴＶＤＶａＲ
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ＮＡ、ＴＢＴＶｓａｔＲＮＡ及ＴＢＴＶ的单一感染，总检出率

为１１．７７％，其中ＴＶＤＶ单独感染的检出率最高，达

到８．８０％；两两复合感染的类型有ＴＶＤＶ＋ＴＶＤ

ＶａＲＮＡ、ＴＶＤＶ＋ＴＢＴＶ、ＴＶＤＶ＋ＴＢＴＶｓａｔＲＮＡ及

ＴＢＴＶ＋ＴＶＤＶａＲＮＡ 共 计 ４ 种，总 检 出 率 为

１４．７６％，其中ＴＶＤＶ＋ＴＶＤＶａＲＮＡ复合感染的检出

率最高，达到１２．２４％；３种复合感染的类型包括：

ＴＶＤＶ＋ＴＶＤＶａＲＮＡ＋ＴＢＴＶｓａｔＲＮＡ、ＴＶＤＶ＋

ＴＢＴＶ＋ＴＶＤＶａＲＮＡ和ＴＶＤＶ＋ＴＢＴＶ＋ＴＢＴＶｓａ

ｔＲＮＡ共计３种，总检出率为３．２４％，其中ＴＶＤＶ＋

ＴＶＤＶａＲＮＡ＋ＴＢＴＶｓａｔＲＮＡ复合感染检出率最高，

为１．４６％；还有４种同时感染的类型ＴＶＤＶ＋ＴＢＴＶ

＋ＴＶＤＶａＲＮＡ＋ＴＢＴＶｓａｔＲＮＡ，总检出率为４．０４％

（表３）。以上结果表明，在２０１２年－２０２２年间，云南

省的烟草样品中 ＴＢＴＶ、ＴＶＤＶ、ＴＢＴＶｓａｔＲＮＡ和

ＴＶＤＶａＲＮＡ复合感染比单一感染更普遍，其中两两

复合感染的总检出率最高，接近１５％，而ＴＶＤＶ＋

ＴＢＴＶ＋ＴＶＤＶａＲＮＡ＋ＴＢＴＶｓａｔＲＮＡ复合感染的检

出率较低，在５％以下，说明这些年ＴＢＴＶ、ＴＶＤＶ、

ＴＢＴＶｓａｔＲＮＡ和ＴＶＤＶａＲＮＡ并不总是共同侵染同

一烟株。除单独感染外，ＴＶＤＶ共参与７种复合感染

类型，是田间出现频率最高的病原物，说明ＴＶＤＶ在烟

草丛顶病其他致病因子的侵染中可能起着某种重要的

作用。另外，当ＴＶＤＶ与ＴＶＤＶａＲＮＡ共同出现时，与

其他病原物的复合感染率也相较其他组合高（表３）。

表３　２０１２年－２０２２年犜犅犜犞、犜犞犇犞、犜犅犜犞狊犪狋犚犖犃和

犜犞犇犞犪犚犖犃单独感染和复合感染检出情况

犜犪犫犾犲３　犇犲狋犲犮狋犻狅狀狅犳狊犻狀犵犾犲犪狀犱犿犻狓犲犱犻狀犳犲犮狋犻狅狀狅犳犜犅犜犞，

犜犞犇犞，犜犅犜犞狊犪狋犚犖犃犪狀犱犜犞犇犞犪犚犖犃犱狌狉犻狀犵２０１２狋狅２０２２

感染类型

Ｉｎｆｅｃｔｉｏｎｔｙｐｅｓ
病原

检出率／％

Ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ

ｒａｔｅ

单一感染

Ｓｉｎｇｌｅｐａｔｈｏｇｅｎ

ＴＶＤＶ ８．８０

ＴＶＤＶａＲＮＡ １．８５

ＴＢＴＶｓａｔＲＮＡ ０．６６

ＴＢＴＶ ０．４６

总和 １１．７７

２种复合感染

Ｔｗｏｐａｔｈｏｇｅｎｓ

ＴＶＤＶ＋ＴＶＤＶａＲＮＡ １２．２４

ＴＶＤＶ＋ＴＢＴＶ １．０６

ＴＶＤＶ＋ＴＢＴＶｓａｔＲＮＡ １．０６

ＴＢＴＶ＋ＴＶＤＶａＲＮＡ ０．４０

总和 １４．７６

３种复合感染

Ｔｈｒｅｅｐａｔｈｏｇｅｎｓ

ＴＶＤＶ＋ＴＶＤＶａＲＮＡ＋ＴＢＴＶｓａｔＲＮＡ １．４６

ＴＶＤＶ＋ＴＢＴＶ＋ＴＶＤＶａＲＮＡ １．３２

ＴＶＤＶ＋ＴＢＴＶ＋ＴＢＴＶｓａｔＲＮＡ ０．４６

总和 ３．２４

４种复合感染

Ｆｏｕｒｐａｔｈｏｇｅｎｓ

ＴＶＤＶ＋ＴＢＴＶ＋ＴＶＤＶａＲＮＡ＋

ＴＢＴＶｓａｔＲＮＡ
４．０４

２．３　２０１２年－２０２２年犜犅犜犞、犜犞犇犞、犜犅犜犞狊犪狋犚犖犃

和犜犞犇犞犪犚犖犃在云南烟草上的发生动态

　　通过对２０１２年－２０２２年 ＴＢＴＶ、ＴＶＤＶ、

ＴＢＴＶｓａｔＲＮＡ和ＴＶＤＶａＲＮＡ在云南烟草上的检

出情况进行分析，不同年份的检出情况都不同，其中

每年都能检测到单独ＴＶＤＶ感染的情况，在２０１８年

和２０２１年的烟草样品中检出烟草丛顶病致病因子

的类型多样。具体来说，２０１２年－２０１４年以

ＴＶＤＶ＋ＴＶＤＶａＲＮＡ 复合感染为主，检出率为

４０．３６％；２０１５年以ＴＶＤＶ单独感染为主，检出率

为６．６２％，其他类型的检出率均低于２％；２０１８年

以ＴＶＤＶ＋ＴＶＤＶａＲＮＡ复合感染为主，检出率为

２３％；２０１９ 年主要是 ＴＶＤＶ＋ＴＶＤＶａＲＮＡ 和

ＴＢＴＶ＋ＴＶＤＶａＲＮＡ的复合感染类型，检出率均

为８．３３％；２０２０年主要以ＴＶＤＶ单独感染为主，其

检出率为８．５４％，其他感染类型检出率低于３％；

２０２１年检出的烟草丛顶病致病因子类型较丰富，主

要是以ＴＶＤＶ单独感染最多，检出率为１２．７４％，其

次为 ＴＶＤＶａＲＮＡ 检出率 ５．９８％，单独感染，

ＴＶＤＶ＋ＴＶＤＶａＲＮＡ 的复合感染，检出率为

５．５８％；２０２２年只存在ＴＢＴＶ、ＴＶＤＶ、ＴＢＴＶｓａｔＲ

ＮＡ及ＴＶＤＶａＲＮＡ单独感染的检出情况，除ＴＶＤ

ＶａＲＮＡ外，其他的检出率不到０．４％，ＴＶＤＶａＲＮＡ

的检出率也低于４％（图１）。２０２１年－２０２２年

ＴＢＴＶ、ＴＶＤＶ、ＴＢＴＶｓａｔＲＮＡ和ＴＶＤＶａＲＮＡ在烟

草上感染的检出情况逐年变化，总体来看烟草上的检

出率在减少，ＴＢＴＶ＋ＴＶＤＶ＋ＴＢＴＶｓａｔＲＮＡ＋ＴＶＤ

ＶａＲＮＡ复合感染检出的情况仅在２０１２年－２０１４年、

２０１５年和２０１８年的烟草样品中出现，２０１８年后均

未被检测到，但ＴＢＴＶ、ＴＶＤＶ、ＴＢＴＶｓａｔＲＮＡ及

ＴＶＤＶａＲＮＡ基本都能在烟草上以单独或者２～

３种复合感染的类型被检测到。

２．４　２０１２年－２０２２年犜犅犜犞、犜犞犇犞、犜犅犜犞狊犪狋犚犖犃

和犜犞犇犞犪犚犖犃在云南主要烟区的发生与分布

　　通过对云南省昆明市、玉溪市、曲靖市、楚雄州、

大理州、保山市和红河州７个烟区ＴＢＴＶ、ＴＶＤＶ、

ＴＢＴＶｓａｔＲＮＡ和ＴＶＤＶａＲＮＡ检出情况的分析发

现，能够在烟草上产生烟草丛顶病典型症状的

ＴＢＴＶ＋ＴＶＤＶ＋ＴＢＴＶｓａｔＲＮＡ＋ＴＶＤＶａＲＮＡ复

合感染类型在保山市、楚雄州、大理州、昆明市和玉

溪市都有发生。在红河州只能检测到 ＴＶＤＶ和

ＴＢＴＶｓａｔＲＮＡ，在曲靖ＴＢＴＶ、ＴＶＤＶ、ＴＢＴＶｓａｔＲＮＡ
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图１　２０１２年－２０２２年犜犅犜犞、犜犞犇犞、犜犅犜犞狊犪狋犚犖犃和犜犞犇犞犪犚犖犃在云南烟草上的检出率

犉犻犵．１　犇犲狋犲犮狋犻狅狀狉犪狋犲狊狅犳犜犅犜犞，犜犞犇犞，犜犅犜犞狊犪狋犚犖犃犪狀犱犜犞犇犞犪犚犖犃狅狀狋狅犫犪犮犮狅犻狀犢狌狀狀犪狀狆狉狅狏犻狀犮犲犳狉狅犿２０１２狋狅２０２２

　
和ＴＶＤＶａＲＮＡ均未检测到。在保山市和楚雄州能

够检测到ＴＢＴＶ、ＴＶＤＶ、ＴＢＴＶｓａｔＲＮＡ和ＴＶＤ

ＶａＲＮＡ的１２种感染类型，在大理州、昆明市、玉溪

市和红河州分别检测到８种、７种、４种和２种感染

类型（表４）。楚雄、保山和大理烟区过去一直是烟

草丛顶病主要发生地，目前ＴＢＴＶ、ＴＶＤＶ、ＴＢＴＶ

ｓａｔＲＮＡ和ＴＶＤＶａＲＮＡ仍然在这些地区发生，且

感染类型多样，当条件适合时，依然存在烟草丛顶病

暴发的可能。而过去很少发生或尚未发生过烟草丛

顶病的烟区，依然是零星发生或不发生，如曲靖烟

区一直未见烟草丛顶病发生的报道。综上所述，引

起烟草丛顶病的ＴＢＴＶ、ＴＶＤＶ、ＴＢＴＶｓａｔＲＮＡ和

ＴＶＤＶａＲＮＡ在云南省大部分烟区有分布且感染

类型多样，目前主要发生在云南省保山市和楚雄

州，在大理州和昆明市能检测到大部分感染类型，

在玉溪市和红河州检出的病原物感染类型较少，曲

靖市还暂未发现ＴＢＴＶ、ＴＶＤＶ、ＴＢＴＶｓａｔＲＮＡ和

ＴＶＤＶａＲＮＡ。

表４　２０１２年－２０２２年犜犅犜犞、犜犞犇犞、犜犅犜犞狊犪狋犚犖犃和犜犞犇犞犪犚犖犃在云南省的分布情况１
）

犜犪犫犾犲４　犇犻狊狋狉犻犫狌狋犻狅狀狅犳犜犅犜犞，犜犞犇犞，犜犅犜犞狊犪狋犚犖犃犪狀犱犜犞犇犞犪犚犖犃犻狀犢狌狀狀犪狀狆狉狅狏犻狀犮犲犳狉狅犿２０１２狋狅２０２２

感染类型

Ｉｎｆｅｃｔｉｏｎｔｙｐｅ

地点　Ａｒｅａ

保山市

Ｂａｏｓｈａｎ

楚雄州

Ｃｈｕｘｉｏｎｇ

大理州

Ｄａｌｉ

昆明市

Ｋｕｎｍｉｎｇ

玉溪市

Ｙｕｘｉ

红河州

Ｈｏｎｇｈｅ

曲靖市

Ｑｕｊｉｎｇ

ＴＶＤＶ ＋ ＋ ＋ ＋ － ＋ －

ＴＶＤＶａＲＮＡ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ － －

ＴＢＴＶｓａｔＲＮＡ ＋ ＋ － ＋ － ＋ －

ＴＢＴＶ ＋ ＋ ＋ － － － －

ＴＶＤＶ＋ＴＶＤＶａＲＮＡ ＋ ＋ － ＋ ＋ － －

ＴＶＤＶ＋ＴＢＴＶ ＋ ＋ ＋ ＋ － － －

ＴＢＴＶ＋ＴＶＤＶａＲＮＡ ＋ ＋ ＋ － － － －

ＴＶＤＶ＋ＴＢＴＶｓａｔＲＮＡ ＋ ＋ － － － － －

ＴＶＤＶ＋ＴＶＤＶａＲＮＡ＋ＴＢＴＶｓａｔＲＮＡ ＋ ＋ ＋ － ＋ － －

ＴＶＤＶ＋ＴＢＴＶ＋ＴＶＤＶａＲＮＡ ＋ ＋ ＋ ＋ － － －

ＴＶＤＶ＋ＴＢＴＶ＋ＴＢＴＶｓａｔＲＮＡ ＋ ＋ － － － － －

ＴＶＤＶ＋ＴＢＴＶ＋ＴＶＤＶａＲＮＡ＋ＴＢＴＶｓａｔＲＮＡ ＋ ＋ ＋ ＋ ＋ － －

　１）“＋”表示此感染类型在该地区有检出，“－”表示此感染类型在该地区没有检出。

“＋”ｉｎｄｉｃａｔｅｓｔｈａｔｔｈｅｉｎｆｅｃｔｉｏｎｔｙｐｅｉｓｄｅｔｅｃｔｅｄｉｎｔｈｅａｒｅａ，“－”ｉｎｄｉｃａｔｅｓｔｈａｔｔｈｅｉｎｆｅｃｔｉｏｎｔｙｐｅｉｓｎｏｔｄｅｔｅｃｔｅｄｉｎｔｈｅａｒｅａ．
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３　结论与讨论

烟草丛顶病是２０世纪９０年代以来在云南西部

烟区发生的一种特殊的危险性病害，目前在中国仅见

云南有发生的报道。烟草丛顶病曾经给云南保山、大

理等烟区带来了巨大的损失，但近些年来，烟草丛顶

病在云南已经很少被发现。但由于引起烟草丛顶病

的病原物种类较多，是目前已知植物病害中病原物种

类最多的一种病害，只有ＴＢＴＶ、ＴＶＤＶ、ＴＶＴＢｓａｔＲ

ＮＡ和ＴＶＤＶａＲＮＡ同时感染普通烟‘Ｋ３２６’才会表现

出烟草丛顶病的典型症状［１５］。另外，研究发现，

ＴＢＴＶ单独感染的普通烟‘Ｋ３２６’主要表现为坏死，而

单独感染ＴＶＤＶ的普通烟‘Ｋ３２６’不表现明显症状。

ＴＢＴＶｓａｔＲＮＡ缺乏复制酶不能独立完成复制，也不

能完成在植物体内的系统侵染，而ＴＶＤＶａＲＮＡ自

身含有复制酶单独可以进行复制，但不含系统移动

的相关蛋白，独立情况下也无法完成在植物体内的

系统移动，但ＴＢＴＶｓａｔＲＮＡ或ＴＶＤＶａＲＮＡ均可

以加重ＴＢＴＶ和ＴＶＤＶ在普通烟和本氏烟上的症

状［１７］。因此，虽然ＴＶＤＶ＋ＴＢＴＶ＋ＴＶＤＶａＲＮＡ

＋ＴＢＴＶｓａｔＲＮＡ同时侵染引起烟草丛顶病的概率

降低了，但致病因子单独感染或复合感染依然能对

烟草产生不同程度的危害，不能掉以轻心。

为探明这些年烟草丛顶病及ＴＢＴＶ、ＴＶＤＶ、

ＴＢＴＶｓａｔＲＮＡ和 ＴＶＤＶａＲＮＡ 在田间的发生情

况，并分析烟草丛顶病在田间逐渐减少乃至消失的

原因，通过对２０１２年－２０２２年间（２０１６年和２０１７

年因故未开展）云南省７个州市主要烟区烟草丛顶

病发生情况的调查以及利用 ＴＢＴＶ、ＴＶＤＶ、

ＴＢＴＶｓａｔＲＮＡ和 ＴＶＤＶａＲＮＡ 的特异性检测引

物，采用ＲＴＰＣＲ技术对烟草样品进行检测。发现

除２０１９年和２０２０年外，ＴＢＴＶ、ＴＶＤＶ、ＴＢＴＶｓａ

ｔＲＮＡ和ＴＶＤＶａＲＮＡ均有不同程度地检出，但它

们并不总是同时检出，即使检出，其检出率也非常

低，不到２％（２０１２年－２０１４年除外），而２０１８年

后，基本上未发现ＴＢＴＶ＋ＴＶＤＶ＋ＴＢＴＶｓａｔＲＮＡ

＋ＴＶＤＶａＲＮＡ 复合感染类型。在田间，当前

ＴＢＴＶ、ＴＶＤＶ、ＴＢＴＶｓａｔＲＮＡ和 ＴＶＤＶａＲＮＡ更

多的情况下是以单一或２种复合感染的形式存在，

总检出率接近１５％，而３种或４种组分复合感染的

情况较为少见，总检出率均在５％以下。由于烟草

丛顶病典型症状的出现需要 ＴＢＴＶ＋ＴＶＤＶ＋

ＴＢＴＶｓａｔＲＮＡ＋ＴＶＤＶａＲＮＡ 的共同侵染，田间

ＴＢＴＶ、ＴＶＤＶ、ＴＢＴＶｓａｔＲＮＡ和 ＴＶＤＶａＲＮＡ同

时出现频率较低或消失，可能是近些年很难在田间

发现烟草丛顶病的主要原因。至于为什么ＴＢＴＶ、

ＴＶＤＶ、ＴＢＴＶｓａｔＲＮＡ和ＴＶＤＶａＲＮＡ在田间的检

出率越来越低目前尚不得而知，但这些年的追踪调

查结果发现，ＴＢＴＶ、ＴＶＤＶ、ＴＢＴＶｓａｔＲＮＡ 和

ＴＶＤＶａＲＮＡ在田间都有一定的检出率，所以仍然

存在 ＴＢＴＶ、ＴＶＤＶ、ＴＢＴＶｓａｔＲＮＡ和 ＴＶＤＶａＲ

ＮＡ通过蚜虫传播而重新聚集在一起发生乃至暴发

烟草丛顶病的风险。

我们前期的研究表明，ＴＢＴＶ、ＴＶＤＶ、ＴＢＴＶ

ｓａｔＲＮＡ和ＴＶＤＶａＲＮＡ具有紧密的协生关系，如

ＴＢＴＶ、ＴＢＴＶｓａｔＲＮＡ以及ＴＶＤＶａＲＮＡ均依赖于

ＴＶＤＶ进行蚜虫传播，ＴＶＤＶ或ＴＢＴＶ均可以帮

助ＴＶＤＶａＲＮＡ在植物体内进行系统移动，ＴＢＴＶ

ｓａｔＲＮＡ在植物体内的复制和系统移动依赖

ＴＢＴＶ，而ＴＢＴＶｓａｔＲＮＡ的存在能提高烟草丛顶病

其他病原物的蚜虫传播效率［１７］。本实验室多年的

田间样品检测结果发现，存在只检测到ＴＶＤＶａＲ

ＮＡ或ＴＢＴＶｓａｔＲＮＡ而未检测到ＴＢＴＶ、ＴＶＤＶ

的情况，但检出率不高，推测除了ＴＢＴＶ外，可能还

有其他病毒能协助ＴＢＴＶｓａｔＲＮＡ在植物体内进行

复制和系统移动，同样的，除了 ＴＶＤＶ和 ＴＢＴＶ

外，可能还存在其他病毒能协助ＴＶＤＶａＲＮＡ在植

物体内进行系统移动的情况。由于本研究仅对与烟

草丛顶病相关的ＴＢＴＶ、ＴＶＤＶ、ＴＢＴＶｓａｔＲＮＡ和

ＴＶＤＶａＲＮＡ进行检测，未检测其他病原物，故目前

尚无法准确分析为什么田间植物样品存在只检测到

ＴＶＤＶａＲＮＡ 或 ＴＢＴＶｓａｔＲＮＡ 而 未 检 测 到

ＴＢＴＶ、ＴＶＤＶ的情况。本实验室前期从感染烟草

丛顶病的烟草样品中还检测到了与ＴＶＤＶ同属于

马铃薯卷叶病毒属的烟草马铃薯卷叶病毒１号（ｔｏ

ｂａｃｃｏｐｏｌｅｒｏｖｉｒｕｓ１，ＴＰＶ１）和烟草马铃薯卷叶病毒

２号（ｔｏｂａｃｃｏｐｏｌｅｒｏｖｉｒｕｓ２，ＴＰＶ２），检出率达到

１５．１５％
［１５］，推测这２种病毒也可能具有协助ＴＶＤ

ＶａＲＮＡ在植物体内进行系统侵染的能力。病毒的

卫星需要辅助病毒才能在植物体内完成复制和系统

移动，一般来讲，病毒的卫星与其辅助病毒具有一一

对应关系，但也存在一种病毒的卫星可以被另一种

或多种病毒辅助完成植物体内的复制和系统移动的

现象，如幽影病毒属的花生丛簇病毒（ｇｒｏｕｎｄｎｕｔｒｏ

ｓｅｔｔｅｖｉｒｕｓ，ＧＲＶ）及豌豆耳突花叶病毒２号（ｐｅａ

ｅｎａｔｉｏｎｍｏｓａｉｃｖｉｒｕｓ２，ＰＥＭＶ２）可以辅助彼此的
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卫星ＲＮＡ进行复制和系统侵染
［１８］。我们最近的研

究也发现，在ＰＥＭＶ２的协助下，ＴＢＴＶｓａｔＲＮＡ可

以在烟草上进行系统侵染，暗示ＰＥＭＶ２应该也能

协助ＴＢＴＶｓａｔＲＮＡ在烟草体内的复制和系统侵

染。另外，Ｄｒｙ和Ｂｅｈｊａｔｎｉａ等在双生病毒与异源卫

星ＤＮＡ的互作研究结果表明，ＤＮＡβ卫星对复制酶

结合位点不具有严格的专化性，番茄曲叶病毒（ｔｏ

ｍａｔｏｌｅａｆｃｕｒｌｖｉｒｕｓ，ＴＬＣＶ）的卫星ＤＮＡ分子（ｔｏ

ｍａｔｏｌｅａｆｃｕｒｌｖｉｒｕｓｓａｔｅｌｌｉｔｅＤＮＡ，ＴＬＣＶｓａｔＤＮＡ）

能被番茄黄化曲叶病毒（ｔｏｍａｔｏｙｅｌｌｏｗｌｅａｆｃｕｒｌｖｉ

ｒｕｓ，ＴＹＬＣＶ）、非洲木薯花叶病毒（Ａｆｒｉｃａｎｃａｓｓａｖａ

ｍｏｓａｉｃｖｉｒｕｓ，ＡＣＭＶ）甚至甜菜曲顶病毒（ｂｅｅｔｃｕｒｌｙ

ｔｏｐｖｉｒｕｓ，ＢＣＴＶ）辅助完成复制
［１９２０］，即一种病毒

的卫星并不总是与其相应的辅助病毒同时出现，也

可以被相近的病毒辅助完成复制。

调查发现，烟草丛顶病自２０１９年起即很难被发

现，ＴＢＴＶ、ＴＶＤＶ、ＴＢＴＶｓａｔＲＮＡ和ＴＶＤＶａＲＮＡ的

检出率也在相应降低，可能与烟草苗期消毒管理、田

间施用蚜茧蜂防治烟蚜和培育抗病品种等田间管理

措施相关［２１２３］。自１９９３年烟草丛顶病在保山烟区暴

发以来，其病原物仍然主要在楚雄、保山和大理烟区

发生，且感染类型多样，而过去很少发生或尚未发生

过烟草丛顶病的烟区，依然是零星发生或不发生。然

而ＴＢＴＶ、ＴＶＤＶ、ＴＢＴＶｓａｔＲＮＡ和ＴＶＤＶａＲＮＡ也

陆续在河南、西藏、海南、辽宁、陕西、内蒙古、贵州和

江苏等地被发现［２４２６］，说明烟草丛顶病及其相关病原

物的发生地区已经不仅仅局限于云南。加之ＴＢＴＶ

和ＴＶＤＶ较为广泛的寄主范围，能侵染番茄犛狅犾犪狀狌犿

犾狔犮狅狆犲狉狊犻犮狌犿、辣椒犆犪狆狊犻犮狌犿犪狀狀狌狌犿、蚕豆犞犻犮犻犪犳犪

犫犪、豌豆犘犻狊狌犿狊犪狋犻狏狌犿、油菜犅狉犪狊狊犻犮犪犮犪犿狆犲狊狋狉犻狊和南

瓜犆狌犮狌狉犫犻狋犪犿狅狊犮犺犪狋犪等经济作物以及龙葵犛狅犾犪狀狌犿

狀犻犵狉狌犿、鬼针草犅犻犱犲狀狊狆犻犾狅狊犪和紫茎泽兰犃犵犲狉犪狋犻狀犪

犪犱犲狀狅狆犺狅狉犪等杂草
［１５，２７２８］，另外，单独的ＴＶＤＶ还能

侵染马铃薯犛狅犾犪狀狌犿狋狌犫犲狉狅狊狌犿、三七犘犪狀犪狓狀狅狋狅犵犻狀

狊犲狀犵、西葫芦犆狌犮狌狉犫犻狋犪狆犲狆狅、藜麦犆犺犲狀狅狆狅犱犻狌犿狇狌犻

狀狅犪和豇豆犞犻犵狀犪狌狀犵狌犻犮狌犾犪狋犪等
［１５，２９３０］，上述经济作

物和杂草可能是ＴＢＴＶ和ＴＶＤＶ的中间寄主，对烟草

丛顶病的病害循环具有重要作用。因此，我们推测，烟

草丛顶病或烟草丛顶病相关病原物引起的其他植物病

害可能会在国内很多地区发生为害，应该加以防范。
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５０卷第２期 段功豪等：三种苗前除草剂对茅苍术杂草防治效果及安全性评价

终会进入土壤环境并在其中转化积累，导致农田土

壤环境污染。药用植物能够通过根部吸收土壤中的

农药转运至植株的各个器官和组织中，造成中药材

中的农药残留，影响中药材质量和安全［１４］。本文通

过检测药后９０、１８０、３６０ｄ３个时间点的土壤农药残

留和３６０ｄ后苍术根茎及表皮农药残留发现，二甲

戊灵及乙氧氟草醚３６０ｄ后才在土壤中降到安全浓

度，而乙草胺处理在９０ｄ后土壤中检测不到农药残

留，较为安全；３６０ｄ后苍术根茎及表皮均未检出农

药残留，这表明当土壤农残降解３６０ｄ到安全浓度

后并未向苍术药材中转移。

土壤微生物能敏感反映土壤生态系统的变化，

表征土壤的健康水平。本文检测使用除草剂３６０ｄ

后的土壤微生物情况，发现除草剂处理组与空白对

照组的土壤微生物群落多样性与组成并无显著性差

异，结合土壤农药残留说明３种除草剂使用３６０ｄ

后对土壤已经较为安全。

综上所述，综合考虑３种苗前除草剂杂草防效、

叶绿素荧光参数、土壤微生物群落及农药残留，发现

乙草胺是较为适宜的茅苍术苗前除草剂，可以作为

一种相对高效、安全的苗前除草剂。
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