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摘要　梅是一种原产于中国、具有重要经济价值、花果兼用型的树种。在其生长繁育过程中易受病毒等病原侵染，

从而可能造成严重的经济损失。目前我国梅树上病毒的发生及分布尚不清楚。为此，对无锡、武汉、上海、杭州、南

京的梅园进行了调查，采集了１１５份样品，其中发现了疑似病毒病害，主要症状表现为花叶、卷叶、叶片皱缩、褪绿、

脉间失绿等。ＲＴＰＣＲ检测出了苹果茎沟病毒（ＡＳＧＶ）、樱桃病毒Ａ（ＣＶＡ）和亚洲李属病毒２（ＡＰＶ２），检出率分

别为３０．４％、４．３％和３．５％。此外，克隆了这三种病毒的外壳蛋白基因序列，同ＧｅｎＢａｎｋ已登录的相应序列相似性

为８６％～９９％ （核苷酸水平）和８３％～９９％（氨基酸水平）。序列比较发现ＡＰＶ２梅分离物与日本梅分离物亲缘关

系较近。

关键词　梅；　病毒；　苹果茎沟病毒；　樱桃病毒Ａ；　亚洲李属病毒２
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　　梅犘狉狌狀狌狊犿狌犿犲Ｓｉｅｂ．犲狋Ｚｕｃｃ．原产于中国，已

有三千多年的栽培历史，为花果兼用型树种，具有较

为重要的经济价值。梅广泛栽培于全国各地，尤以

长江流域及西南地区为盛［１］。中国不仅有丰富的梅

品种资源，是野生种质和栽培品种最多的国家，而且

是重要的梅产区［２］。此外，我国作为花梅的研究中
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心，目前已围绕武汉、无锡、南京等地建立了梅花品

种收集网络［３］。

梅在生长繁育过程中易受多种病毒侵染，主要有

苹果茎沟病毒犃狆狆犾犲狊狋犲犿犵狉狅狅狏犻狀犵狏犻狉狌狊（ＡＳＧＶ）、樱

桃病毒Ａ犆犺犲狉狉狔狏犻狉狌狊Ａ（ＣＶＡ）、亚洲李属病毒犃狊犻犪狀

狆狉狌狀狌狊狏犻狉狌狊１，２，３（ＡＰＶ１，ＡＰＶ２，ＡＰＶ３）
［４］。目

前已报道的侵染梅的病毒大多发生在中国和日本。

１９９０年Ｔａｋａｈａｓｈｉ等
［５］在日本的梅上检测到了ＡＳ

ＧＶ，值得指出的是，该梅是１９８５年由中国出口到日

本的。Ｍａｒａｉｓ等
［６］利用ＲＴＰＣＲ技术在我国江苏

的梅上检出了ＣＶＡ，其分离物序列与杏分离物、欧

洲李分离物、梅分离物以及樱桃分离物序列的相似

性均在９０％以上。ＡＰＶ最早由Ｈａｄｉｄｉ等
［７］在亚洲

的李属种质资源上发现并命名为李属潜隐病毒犃狊犻犪狀

狆狉狌狀狌狊犾犪狋犲狀狋狏犻狉狌狊（ＡＰＬＶ）。Ｍａｒａｉｓ等基于基因

组结构及序列分析认为ＡＰＶ属于乙型线性病毒科

犅犲狋犪犳犾犲狓犻狏犻狉犻犱犪犲中的凹陷病毒属犉狅狏犲犪狏犻狉狌狊，并将其

获得的ＡＰＶ分别命名为ＡＰＶ１、ＡＰＶ２、ＡＰＶ３，并从

日本的梅上检出了ＡＰＶ１和ＡＰＶ２
［８９］。２０１６年Ｍａ

ｒａｉｓ等
［１０］利用高通量测序技术再次从日本的梅上检

出了ＡＰＶ１、ＡＰＶ２，并获得了ＡＰＶ１与ＡＰＶ２梅分

离物的基因组全序列。目前，我国梅上病毒病害的发

生和分布尚不清楚，而中国与日本之间梅种质资源交

流频繁，病毒可能会通过繁殖材料进行传播。

已有研究表明ＡＳＧＶ、ＣＶＡ与ＡＰＶ除侵染梅

外，还可以侵染其他果树。ＡＳＧＶ寄主范围广泛，主

要危害苹果、梨、柑橘、樱桃等，在全国各地均有报

道［１１］。ＣＶＡ主要侵染樱桃、桃、杏等李属植物，在

环渤海湾地区、河南、云南、新疆等地均有检出［１２１４］。

目前国内有关ＡＰＶ的报道极少，仅在江苏的桃上检

出ＡＰＶ３
［１０］。除ＡＰＶ外，ＡＳＧＶ与ＣＶＡ在我国的

分布均较为广泛。

为了明确我国梅树上病毒病害的发生情况及相

关病原，本研究开展了实地调查和ＲＴＰＣＲ检测。

初步掌握了主要的几个梅园中疑似病毒病害的发生

情况，并且明确了ＡＳＧＶ、ＣＶＡ和ＡＰＶ２在我国梅

树上的发生。该结果为进一步监测和控制梅上ＡＳ

ＧＶ、ＣＶＡ和ＡＰＶ２的传播和扩散提供了依据。

１　材料与方法

１．１　材料

１．１．１　供试植物

２０１４－２０１５年，对无锡、武汉、上海、杭州以及

南京梅园中病毒病害发生情况进行调查，采集有疑

似病毒病害症状和无症状的梅花叶片共１１５份，记

录发病症状并采集症状照片（图１）。

１．１．２　主要试剂和仪器

ＴＲＩｚｏｌＲＮＡ提取试剂、ＤＨ５α感受态细胞购自

天根生化科技（北京）有限公司；ＤＮＡ凝胶回收试剂

盒购自Ａｘｙｇｅｎ试剂公司；主要仪器包括ＢＩＯＲＡＤ

ＭｙＣｙｃｌｅｒＰＣＲ仪、ＫＣＢＩＯ２８００凝胶成像系统等。

１．１．３　引物设计与合成

根据ＧｅｎＢａｎｋ中已登录的相应病毒ＣＰ基因序

列设计ＡＳＧＶ、ＡＰＶ１、ＡＰＶ２、ＡＰＶ３的ＲＴＰＣＲ扩

增引物ＡＳＧＶＣＰｕ／ｄ、ＡＰＶ１ＣＰｕ／ｄ、ＡＰＶ２ＣＰｕ／ｄ、

ＡＰＶ３ＣＰｕ／ｄ，并参考文献选择 ＡＳＧＶ、ＣＶＡ 的

ＲＴＰＣＲ扩增引物ＡＳＧＶＦ／Ｒ、ＣＶＡＦ／Ｒ（表１）。

引物由北京六合华大科技有限公司合成。

表１　用于检测５种病毒的引物序列

犜犪犫犾犲１　犛狆犲犮犻犳犻犮狆狉犻犿犲狉狊狌狊犲犱犳狅狉犳犻狏犲狏犻狉狌狊犲狊犱犲狋犲犮狋犻狅狀

引物名称

Ｐｒｉｍｅｒ

引物序列（５′３′）

Ｓｅｑｕｅｎｃｅ

序列位置

Ｌｏｃａｔｉｏｎ

产物大小／ｂｐ

Ｐｒｏｄｕｃｔｓｉｚｅ

退火温度／℃

犜ｍ

参考序列或文献

Ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ

ＡＳＧＶＦ ＣＣＣＧＣＴＧＴＴＧＧＡＴＴＴＧＡＴＡＣＡＣＣＴＣ ５８７０－５８９４
５２４ ６０ ［１５］

ＡＳＧＶＲ ＣＴＧＣＡＡＧＡＣＣＧＣＧＡＣＣＡＡＧＴＴＴ ６３９３－６３７２

ＣＶＡＦ ＴＧＴＴＧＧＧＧＣＡＣＡＧＴＴＴＣＡＡＧ ６０５１－６０７１
１１８４ ５５ ［１６］

ＣＶＡＲ ＴＧＡＴＴＧＧＴＧＡＣＧＧＴＧＡＡＧＧＡ ７２１４－７２３４

ＡＳＧＶＣＰｕ ＡＴＧＡＧＴＴＴＧＧＡＡＧＡＣＧＴＧＣＴＴＣＡＧＣ １－２５
７１５ ６１ ＬＮ８２３９９１

ＡＳＧＶＣＰｄ ＣＣＴＡＡＣＣＣＴＣＣＡＧＴＴＣＣＡＧＧＴＴＡＣＴＴＴ ６８８－７１４

ＡＰＶ１ＣＰｕ ＡＴＧＡＧＴＡＣＣＴＣＴＴＣＴＧＣＡＡＣＡＧＴＴＧＴＴ ２０３９－２０６５
１２０６ ５８ ＤＱ２０５２３６

ＡＰＶ１ＣＰｄ ＴＣＡＧＴＣＣＡＧＣＴＣＣＴＴＣＣＣＴＴＴＴＡＡＧＧＴ ３２１８－３２４４

ＡＰＶ２ＣＰｕ ＡＴＧＡＣＴＡＣＴＴＣＴＣＡＡＴＣＣＡＣＡＧＣＡＡＣＴ ３３７－３６４
１２０３ ５８ ＤＱ２０５２３７

ＡＰＶ２ＣＰｄ ＴＣＡＡＴＣＣＡＴＴＴＣＣＴＴＣＣＣＣＴＴＣＡＡＣＡＡ １５１３－１５３９

ＡＰＶ３ＣＰｕ ＡＴＧＡＣＡＡＣＴＴＣＴＧＡＴＴＴＧＧＣＴＧＣＣＡＣＡ ２０５－２３１
１２２７ ５８ ＤＱ２０５２３８

ＡＰＶ３ＣＰｄ ＣＴＡＡＴＣＣＡＴＣＴＣＣＴＴＣＣＣＣＴＴＣＡＡＡＧＴ １４０５－１４３１
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１．２　方法

１．２．１　总ＲＮＡ提取

称取新鲜叶片０．１ｇ，采用改良ＴＲＩｚｏｌ法提取

总ＲＮＡ，具体步骤参照文献［１７］。

１．２．２　ＲＴＰＣＲ检测

反转录体系：ｄＮＴＰｓ（２．５ｍｍｏｌ／Ｌ）１μＬ，５×

ＭＭＬＶｂｕｆｆｅｒ２μＬ，ＭＭＬＶ（２００Ｕ／μＬ）和随机六

聚引物０．５μＬ，ＲＮａｓｅｉｎｈｉｂｉｔｏｒ（４０Ｕ／μＬ）０．２５μＬ，

ＲＮＡ模板１μＬ，用无菌双蒸水补足至１０μＬ，混匀，

４２℃水浴锅中温育１ｈ，直接进行ＰＣＲ或置于－２０℃冰

箱保存。

ＰＣＲ检测体系：２×犜犪狇ＰＣＲＭａｓｔｅｒｍｉｘ１０μＬ，

上下游引物各０．５μＬ（２０μｍｏｌ／Ｌ），反转录产物

１μＬ，用无菌双蒸水补足至２０μＬ。反应程序为：

９４℃预变性５ｍｉｎ；９４℃变性１ｍｉｎ，Ｔｍ退火３０ｓ，

７２℃延伸１ｍｉｎ，３５个循环；７２℃延伸１０ｍｉｎ。ＰＣＲ

产物用１．５％～２％ 琼脂糖凝胶电泳进行检测，凝胶

成像仪采集结果。

１．２．３　ＰＣＲ产物克隆及测序

参照ＡｘｙＰｒｅｐＤＮＡ凝胶回收试剂盒说明书回

收纯化ＰＣＲ扩增得到的目标产物，分别连接至

ｐＧＥＭＴ载体上，转化大肠杆菌ＤＨ５α感受态细

胞，抗性筛选，挑选单菌落进行菌液ＰＣＲ鉴定，每种

病毒每个样品分别挑选２～４个阳性克隆送至生工

生物工程（上海）股份有限公司进行序列测定。

１．２．４　序列分析

用ＤＮＡＭＡＮ进行比较分析，并用ＭＥＧＡ６．０进

行相关序列系统进化树分析，采用相邻法（ｎｅｉｇｈｂｏｒ

ｊｏｉｎｉｎｇ，ＮＪ）构建系统发育树，以重复１０００次的自展

值来判断分支可靠性，忽略自展值小于７５％的数值。

构建系统进化树所用到的各病毒分离物信息（基因登

录号、分离物名称、寄主、来源地及其参考文献）见表２。

表２　用于犃犛犌犞、犆犞犃和犃犘犞２梅分离物亲缘关系分析的国内外分离物

犜犪犫犾犲２　犐狊狅犾犪狋犲狊狅犳犃犛犌犞，犆犞犃，犃犘犞２犳狅狉狆犺狔犾狅犵犲狀犲狋犻犮犪狀犪犾狔狊犻狊
病毒名称

Ｖｉｒｕｓｎａｍｅ

登录号

ＧｅｎＢａｎｋｎｏ．

分离物名称

Ｉｓｏｌａｔｅ

寄主

Ｈｏｓｔ

来源地

Ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃｏｒｉｇｉｎ

参考文献

Ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ

ＡＳＧＶ ＫＣ５８８９４８．１ ＣＴＬＶＭＴＨ 柑橘 中国 无

ＫＦ４３４６３６ Ｔ４７ 苹果 中国 ［１８］

ＮＣ＿００１７４９．２ 无 苹果 日本 ［１９］

ＪＮ７０１４２４．１ ＨＨ 沙梨 中国 无

ＪＱ３０８１８１．１ ＡＳＧＶＣＨＮ 苹果 中国 ［２０］

ＨＥ９７８８３７ ＡＳＧＶｐ１２ 苹果 印度 ［２１］

ＪＸ０８０２０１．１ ＡＣ 苹果 德国 ［２２］

ＡＹ５９６１７２．１ ＡＳＧＶＫ 梨 韩国 ［２３］

ＡＢ００４０６３ 无 百合 日本 ［２４］

Ｄ１６６８１．１ 无 百合 日本 ［２５］

ＥＵ５５３４８９ 无 柠檬 美国 ［２６］

ＦＪ３５５９２０．１ ＬＣｄＮＡ１ 柑橘 中国台湾 无

ＡＹ６４６５１１．１ Ｋｕｍｑｕａｔ１ 猕猴桃 中国台湾 无

ＫＣ５８８９４７．１ ＣＴＬＶＸＨＣ 柑橘 中国 无

ＪＱ７６５４１２．１ Ｓｈａｔａｎｇｏｒａｎｇｅ 柑橘 中国 无

ＣＶＡ ＨＱ２６７８５７．１ Ｖ５９０ 樱桃 法国 ［２７］

ＦＮ６６９５４９．１ ＨＰＰＳＣ 樱桃 印度 无

ＦＮ６６９５４８．１ ＪＫＳＰＭｉ 樱桃 印度 ［２８］

ＦＮ６９１９５９．１ ＪＫ 樱桃 印度 ［２８］

ＦＮ６６９５４７．１ ＪＫＳＮＭ 樱桃 印度 ［２８］

ＡＢ１８１３５５．１ Ｖｓ２１ 樱桃 日本 无

Ｘ８２５４７．１ 无 樱桃 英国 ［２９］

ＫＵ１３１２０５．１ Ｔａｉａｎ 樱桃 中国 ［３０］

ＨＱ２６７８５６．１ ＰＦ 桃 法国 ［３１］

ＡＰＶ２ ＫＴ８９３２９５．１ Ｂｏｎｓａｉ 梅 日本 ［１０］

ＮＣ＿０２８８６８．１ ＢｕｎｇｏＱ１２５６０１ 梅 日本 ［１０］

ＤＱ２０５２３７．１ Ｂｕｎｇｏ２Ｑ１２５６０１ 桃ＧＦ３０５ 日本 ［８］

ＫＴ８９３２９７．１ Ｔａｔａｏ２５Ｑ３５７０２ 桃 中国 ［１０］

ＫＲ９９８０４９．１ ＡＰＶ＿２＿Ｑ８６ 桃 美国 无

ＫＲ９９８０４８．１ ＡＰＶ２Ｑ６５ａ 桃 美国 无
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２　结果与分析

２．１　梅病毒病害初步调查

调查发现武汉、无锡、上海以及南京等地的梅园

中均有疑似病毒病的发生，主要症状表现为花叶、叶

片皱缩、卷叶、褪绿、脉间失绿等（图１）。其中，南京

梅园发病率最高，几乎每棵树都有疑似病毒病的症

状，主要表现为环斑、叶脉褪绿。其次是武汉梅园，

发病率达５０％。该梅园中不同树龄植株上的症状

表现不同。两三年生植株上花叶较为严重，甚至整

株表现花叶，三年生以上的植株未发现疑似病毒病

的症状，但落果较为严重。上述结果表明我国部分

地区梅园中疑似病毒病的发生较为普遍与严重，有

必要进行相关病毒的检测及鉴定。

图１　供试梅样品上的症状

犉犻犵．１　犛狔犿狆狋狅犿狊狅狀犘狉狌狀狌狊犿狌犿犲犾犲犪犳狊犪犿狆犾犲狊

２．２　梅主要病毒的犚犜犘犆犚检测

使用ＲＴＰＣＲ检测采集的１１５份梅树叶片上的

５种主要病毒ＡＳＧＶ、ＣＶＡ、ＡＰＶ１、ＡＰＶ２、ＡＰＶ３，

结果仅检出 ＡＳＧＶ、ＣＶＡ、ＡＰＶ２（图２），未检出

ＡＰＶ１和ＡＰＶ３。ＡＳＧＶ的检出率最高，达３０．４％；

ＣＶＡ和ＡＰＶ２的检出率分别为４．３％ 与３．５％（表

３）。其中，无锡梅园中ＡＳＧＶ、ＣＶＡ和ＡＰＶ２的检

出率分别为５６．７％、１３．３％与６．７％。武汉梅园中

ＡＳＧＶ检出率最高，达７７．８％；ＣＶＡ检出率为５．５％，

未检出ＡＰＶ２。上海梅园中ＡＳＧＶ和ＡＰＶ２的检

出率分别为１８．８％与６．３％。杭州梅园中ＡＳＧＶ

与ＡＰＶ２的检出率均为１４．３％。南京梅园中未检

出这５种病毒（表３）。此外，无锡梅园（２个样品）和

武汉梅园（１个样品）的样品存在ＡＳＧＶ与ＣＶＡ的

混合侵染，杭州梅园发现１个样品存在ＡＳＧＶ与

ＡＰＶ２的混合侵染。结合实地调查和ＲＴＰＣＲ检测

结果，说明梅病毒病在我国普遍发生、分布广泛，且

存在不同病毒混合侵染的现象。

表３　梅树样品中三种病毒的检出率

犜犪犫犾犲３　犇犲狋犲犮狋犻狅狀狉犪狋犲狊狅犳狋犺狉犲犲狏犻狉狌狊犲狊犻狀犘狉狌狀狌狊犿狌犿犲狊犪犿狆犾犲狊犻狀犆犺犻狀犪

采样地点

Ｓａｍｐｌｉｎｇｓｉｔｅ

样品数／份

Ｎｕｍｂｅｒ

ｏｆｓａｍｐｌｅｓ

ＡＳＧＶ

阳性样品数／份

Ｎｕｍｂｅｒｏｆ

ｐｏｓｉｔｉｖｅｓａｍｐｌｅｓ

检出率／％

Ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ

ｒａｔｅ

ＣＶＡ

阳性样品数／份

Ｎｕｍｂｅｒｏｆ

ｐｏｓｉｔｉｖｅｓａｍｐｌｅｓ

检出率／％

Ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ

ｒａｔｅ

ＡＰＶ２

阳性样品数／份

Ｎｕｍｂｅｒｏｆ

ｐｏｓｉｔｉｖｅｓａｍｐｌｅｓ

检出率／％

Ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ

ｒａｔｅ

无锡 Ｗｕｘｉ ３０ １７ ５６．７ ４ １３．３ ２ ６．７

武汉 Ｗｕｈａｎ １８ １４ ７７．８ １ ５．５ ０ ０

上海Ｓｈａｎｇｈａｉ １６ ３ １８．８ ０ ０ １ ６．３

杭州 Ｈａｎｇｚｈｏｕ ７ １ １４．３ ０ ０ １ １４．３

南京Ｎａｎｊｉｎｇ ４４ ０ ０ ０ ０ ０ ０

合计Ｔｏｔａｌ １１５ ３５ ３０．４ ５ ４．３ ４ ３．５

２．３　序列测定及比较分析

将ＡＳＧＶＣＰ、ＣＶＡＦ／Ｒ、ＡＰＶ２ＣＰ扩增所得

外壳蛋白（ｃｏａｔｐｒｏｔｅｉｎ，ＣＰ）基因进行纯化、克隆和

测序。其中获得ＡＳＧＶ与ＣＶＡ的ＣＰ基因全长序

列各４条，ＡＰＶ２的ＣＰ基因全长序列８条，不同样

品间ＡＳＧＶ、ＣＶＡ与ＡＰＶ２的序列相似性分别为

９９．８６％、９９．９２％与９７．２６％。并将本研究所得序

列与ＧｅｎＢａｎｋ中相关病毒的核苷酸序列及氨基酸序

列进行对比。结果显示，获得的序列与相应参考序列

在核苷酸水平上的相似性为８６％～９９％，在氨基酸水
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平上的相似性为８３％～９９％，说明成功获得了ＡＳ

ＧＶ、ＣＶＡ与ＡＰＶ２的ＣＰ基因序列。此外，ＡＳＧＶ、

ＣＶＡ、ＡＰＶ２每个阳性样品的克隆序列之间相似性较

高（相似性＞９８．０％），因此仅选取部分有代表性的序

列登录ＧｅｎＢａｎｋ。ＡＳＧＶ、ＣＶＡ、ＡＰＶ２分别注册１、１

与４条序列，获得登录号为ＫＹ６８０２６５～ＫＹ６８０２７０。

２．４　系统进化树分析

对ＡＳＧＶ、ＣＶＡ、ＡＰＶ２的ＣＰ基因的核苷酸序列

进行系统进化树分析，结果显示，获得的ＡＳＧＶ梅分离

物ＨＺ７６（ＫＹ６８０２６５）与中国柑橘分离物（ＫＣ５８８９４８．１）

的亲缘关系最近（图２ａ）。ＣＶＡ梅分离物ＷＸ２０（ＫＹ６８０２６６）

与法国桃分离物ＰＦ（ＨＱ２６７８５６．１）在同一分支上，

而明显区分于其他来自樱桃的分离物，说明ＣＶＡ

ＷＸ２０与ＰＦ亲缘关系最近（图２ｂ）。获得的３个

ＡＰＶ２ 梅 分 离 物 ＷＸＧＭ （ＫＹ６８０２６７）、ＷＸ３５

（ＫＹ６８０２６８）、ＨＺ７８（ＫＹ６８０２６９）聚集在一起，与中

国桃分离物ＴａＴａｏ２５、日本桃分离物Ｂｕｎｇｏ２以及

日本梅分离物Ｂｕｎｇｏ处于同一分组，说明这些分离

物之间亲缘关系较近（图２ｃ）；而ＡＰＶ２梅分离物

ＳＨ８５（ＫＹ６８０２７０）与 日 本 梅 分 离 物 Ｂｏｎｓａｉ

（ＫＴ８９３２９５．１）处于另一分组（图２ｃ），说明ＡＰＶ２

ＳＨ８５与Ｂｏｎｓａｉ亲缘关系最近。

图２　基于犃犛犌犞、犆犞犃、犃犘犞２外壳蛋白基因的系统进化树

犉犻犵．２　犘犺狔犾狅犵犲狀犲狋犻犮犪狀犪犾狔狊犻狊狅犳犃犛犌犞，犆犞犃，犃犘犞２犫犪狊犲犱狅狀犮狅犪狋狆狉狅狋犲犻狀犵犲狀犲狊犲狇狌犲狀犮犲

３　讨论

本研究通过调查发现我国部分地区梅园中疑似

病毒病的发生较为普遍与严重，利用ＲＴＰＣＲ技术

检出了 ＡＳＧＶ、ＣＶＡ和 ＡＰＶ２，病毒总检出率达

３８．２６％，说明我国已有相当大的一部分梅感染了病

毒。首次从国内的梅上检测到ＡＳＧＶ和ＡＰＶ２。在

无锡、武汉和杭州梅园中均检测到多种病毒复合侵

染同一植株，这说明我国梅上病毒病的发生情况较

为复杂，存在着多种病毒复合侵染的现象。此外

ＡＳＧＶ检出率较高，且在无锡、武汉、上海和杭州梅园

中均有检出，这应当引起必要的关注。南京样品中未

检出这３种病毒。由于ＲＴＰＣＲ技术只能特异性检

测待检病毒，推测南京样品中可能存在其他病毒。因

此，为进一步明确梅上是否存在其他病毒，将来有必

要利用高通量测序等技术进行进一步检测和鉴定。

目前ＡＳＧＶ、ＣＶＡ和ＡＰＶ２的侵染与症状之间

的相关性尚不明确。由于ＡＳＧＶ、ＣＶＡ、ＡＰＶ具有

潜隐性［３２３４］，且本研究中存在多种病毒复合侵染的

现象，因此观察到的症状与这３种病毒的相关性有

待进一步研究确定，而且是否存在其他侵染梅的病

毒仍需进一步深入研究。有研究发现梅上的ＡＳＧＶ

与ＡＰＶ２分离物能在木本指示植物上引起相应症

状。Ｔａｋａｈａｓｈｉ等
［５］将感染ＡＳＧＶ的梅的接芽嫁接

到木本指示植物三叶海棠及弗吉尼亚小苹果上，结

果发现三叶海棠接种点周围出现坏死，弗吉尼亚小

·４７１·



４４卷第２期 王程安等：我国部分地区梅树病毒病的病原初步检测

苹果植株上出现茎沟。ＡＰＶ２梅分离物Ｂｏｎｓａｉ接

种桃ＧＦ３０５后，引起老叶畸形
［３５］。ＣＶＡ单独侵染

寄主后一般不表现症状，但与其他病毒复合侵染引

起严重病害［３３］。本研究发现ＡＳＧＶ与ＣＶＡ复合

侵染的植株比ＡＳＧＶ或ＣＶＡ单独一种侵染的植株

症状表现严重，但观察到的症状是否由 ＡＳＧＶ、

ＣＶＡ单独或复合侵染所致有待进一步研究。

繁殖材料的交换是病毒传播的重要途径之一。

本研究发现中国ＡＰＶ２梅分离物与日本ＡＰＶ２梅

分离物Ｂｏｎｓａｉ亲缘关系最近。值得指出的是，中国

与日本的梅品种资源数量相当，两国之间梅种质资

源交流频繁，我国建立的梅花品种资源圃和全国果

梅种质圃中保存了日本引进的梅品种［３６３８］。由此可

推知，ＡＰＶ２可能通过繁殖材料的引用在中国与日

本之间扩散，并随着种植规模的扩大进一步蔓延。

本研究结果虽然为ＡＰＶ２在中国和日本间的流行传

播提供了线索，但仍缺乏直接证据的支持。

加强对我国梅的病毒病发生种类、分布和危害

的调查，加强梅苗木在引种和调运过程中的病原检

疫检测工作，对控制我国梅病毒传播以及防治具有

十分重要的意义。此外，中国作为梅的原产地，遗传

种质资源丰富，有必要对不同梅品种对 ＡＳＧＶ、

ＣＶＡ和ＡＰＶ２的抗性进行研究，以期为抗病品种的

培育提供可利用的资源。
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　　果实接种法基于同一辣椒品种的果实对疫病

抗性的一致性，可每个品种选取３个果实作为试材

进行初步筛选，经初步筛选后的材料再采取辣椒果

实鉴定方法或其他鉴定方法进一步大量接种鉴定。

采用果实接种法进行初步筛选，快速简便，操作简

单，可同时筛选大量品种，有利于抗疫病品种的快

速筛选。

果实接种法以离体果实为研究对象，能够在短

时间内检测多个品种，对辣椒植株无任何损伤，不

影响植株的生长，辣椒原有植株可用于其他试验或

取种。即使是感病品种，也能在进行抗疫病鉴定的

同时保存品种资源，在对种质资源稀少的品种进行

抗疫病鉴定方面有优势。另外，果实接种法鉴定在

辣椒青果期的任何阶段都可以进行，试验周期短，

试验时间充足。

果实接种法的缺点在于以离体的果实作为鉴定

材料，不存在系统抗性反应。另外，滤纸的湿度要保

持一致，避免湿度过大导致果实过度腐烂，影响病级

判定。对于果实太小的品种，如圆球形的果实，也存

在病级判定的问题。
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