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摘要　马铃薯病毒病是影响马铃薯产量和品质的主要因素之一，其症状表现为花叶、黄化和卷曲等。２０１９年４月

－５月，在浙江省湖州、杭州、绍兴、宁波、金华、台州和丽水等７个地市的主要马铃薯产区采集了具有典型病毒病症

状的马铃薯样品，采用转录组测序和ＲＴＰＣＲ验证的方法进行病毒检测，共筛查并验证出６种马铃薯病毒，包括马

铃薯Ｘ病毒犘狅狋犪狋狅狏犻狉狌狊犡 （ＰＶＸ）、马铃薯Ｙ病毒犘狅狋犪狋狅狏犻狉狌狊犢（ＰＶＹ）、马铃薯Ｓ病毒犘狅狋犪狋狅狏犻狉狌狊犛（ＰＶＳ）、马

铃薯Ｈ病毒犘狅狋犪狋狅狏犻狉狌狊犎 （ＰＶＨ）、马铃薯Ｍ病毒犘狅狋犪狋狅狏犻狉狌狊犕 （ＰＶＭ）以及马铃薯奥古巴花叶病毒犘狅狋犪狋狅犪狌

犮狌犫犪犿狅狊犪犻犮狏犻狉狌狊（ＰＡＭＶ）。检测结果表明，在调查的这７个地市中每个地市都具有２种以上的病毒发生，其中

ＰＶＨ作为一种新鉴定的麝香石竹潜隐病毒属成员在除宁波以外的各地区都有发生；此外杭州市、湖州市以及绍兴

市均检测出了ＰＡＭＶ。对检测到的ＰＶＳ、ＰＶＨ、ＰＶＭ和ＰＡＭＶ外壳蛋白 （ｃｏａｔｐｒｏｔｅｉｎ，ＣＰ）序列进行系统发育分

析表明，这些病毒均存在地域差异性。本研究为浙江省马铃薯病毒的防控奠定了重要基础。

关键词　马铃薯；　病毒检测；　马铃薯Ｈ病毒；　马铃薯奥古巴花叶病毒；　系统发育分析
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４６卷第５期 陈莹等：浙江省马铃薯病毒病检测分析

　　马铃薯犛狅犾犪狀狌犿狋狌犫犲狉狅狊狌犿 属于茄科茄属的一

年生草本植物，别名土豆、洋山芋、地豆子等［１］。马

铃薯具有丰富的营养价值，据相关数据显示在马铃

薯块茎中含有优质淀粉、蛋白质、脂肪、膳食纤维以

及多种维生素，此外还包括人体内不能合成的８种

必需氨基酸［２５］。

马铃薯作为世界第四大粮食作物，在世界各地

区广泛种植，在中国有些省份已把马铃薯作为第三

大粮食作物，在甘肃省等地具有悠久的栽培历史［６］。

近年来，浙江省的马铃薯种植面积也是稳步增长，达

６万～７万ｈｍ
２，且在生产实践中已经形成春马铃

薯、秋马铃薯以及冬播设施马铃薯等种植模式，提高

了马铃薯的产量和效益［７］。

病毒病是马铃薯上主要的病害之一，其主要表

现为黄化伴有褪绿斑点、花叶以及卷曲等症状，引起

马铃薯产量和品质下降。相关研究表明由于马铃薯

病毒病所造成的产量损失达３０％～５０％，病害发生

严重时产量损失高达８０％，甚至绝产
［８］。据报道，

在田间环境条件下能侵染马铃薯的病毒种类多达

３０种以上
［９１０］。目前在中国危害较严重的马铃薯病

毒病主要分为以下几种：马铃薯Ｘ病毒犘狅狋犪狋狅狏犻

狉狌狊犡 （ＰＶＸ）、马铃薯 Ｙ 病毒 犘狅狋犪狋狅狏犻狉狌狊犢

（ＰＶＹ）、马铃薯卷叶病毒 犘狅狋犪狋狅犾犲犪犳狉狅犾犾狏犻狉狌狊

（ＰＬＲＶ）、马铃薯Ａ病毒犘狅狋犪狋狅狏犻狉狌狊犃 （ＰＶＡ）、马

铃薯Ｓ病毒犘狅狋犪狋狅狏犻狉狌狊犛 （ＰＶＳ）、马铃薯Ｍ病毒

犘狅狋犪狋狅狏犻狉狌狊犕 （ＰＶＭ）
［１１１２］。这些病毒在马铃薯

上往往不是单一侵染，更多的是复合侵染，所造成产

量和品质的损失更是不可估量［１３１４］。

目前关于浙江省马铃薯病毒病的报道还不多，缺

乏深入的调查和研究。为了明确浙江省马铃薯病毒

病害的发生情况和病毒种类，在２０１９年４月－５月对

浙江省的７个地市进行了马铃薯病毒病害的调查，利

用转录组测序较全面地分析了样品中的病毒种类，为

了解浙江省马铃薯病毒病种类提供了数据支撑。

１　材料与方法

１．１　样品采集

２０１９年４月－５月，在浙江省杭州市、宁波市、

绍兴市、湖州市、台州市、丽水市以及金华市等７个

地市的冬种马铃薯种植区采集具有典型病毒病症状

的样品。根据病毒侵染植株后所表现出的症状（花

叶、黄化和卷曲），每个种植区选择８～１０株，采集具

有典型症状的叶片，将每个城市种植区的样品放在

一个采集袋中，作为该地区的样品池，按照不同地市

做好标记，共分为７组混池样品。采集后的样品经

液氮速冻后，一部分用干冰封装好送往诺禾致源公

司进行转录组测序分析，一部分置于－８０℃超低温

冰箱保存，待进行后续试验。

１．２　检测方法

１．２．１　ＲＴＰＣＲ检测

将转录组的测序结果通过ＮＣＢＩ和ＤＮＡＭＡＮ

进行比对，找到相应病毒的ＣＰ序列，并设计特异性

引物进行ＲＴＰＣＲ检测。对各地市采集的病样进

行ＴＲＩｚｏｌ（Ａｍｂｉｏｎ）法提取植物总ＲＮＡ，以脱毒马

铃薯为阴性对照。将提取的ＲＮＡ反转录成ｃＤＮＡ，

反转录所用试剂盒为ＴａＫａＲａ公司产品，具体步骤

参照ＴａＫａＲａ（ＰｒｉｍｅＳｃｒｉｐｔＴＭＲＴｒｅａｇｅｎｔＫｉｔｗｉｔｈ

ｇＤＮＡＥｒａｓｅ）说明书操作。以反转录合成的ｃＤＮＡ

为模板，利用ＫＯＤ酶进行ＲＴＰＣＲ扩增检测（ＫＯＤ

酶为 ＴＯＹＯＢＯ 公司产品），反应条件为：９４℃

４ｍｉｎ；９４℃３０ｓ，５６℃３０ｓ，７２℃１ｍｉｎ，３５个循环；

７２℃１０ｍｉｎ。ＰＣＲ产物经１％的琼脂糖凝胶电泳检

测，所用引物见表１。

表１　病毒犆犘序列的扩增引物

犜犪犫犾犲１　犘狉犻犿犲狉狊犳狅狉犪犿狆犾犻犳犻犮犪狋犻狅狀狅犳狏犻狉狌狊犆犘犵犲狀犲狊

引物名称

Ｐｒｉｍｅｒ

序列（５′３′）

Ｓｅｑｕｅｎｃｅ

扩增

长度／ｂｐ

Ｌｅｎｇｔｈ

ＰＶＸＣＰＦ ＡＴＧＴＣＡＧＣＡＣＣＡＧＣＴＡＧＣＡＣ ７１４

ＰＶＸＣＰＲ ＴＧＧＴＧＧＴＧＧＴＡＧＡＧＴＧＡＣＡＡＣ

ＰＶＹＣＰＦ ＧＧＡＡＡＴＧＡＣＡＣＡＡＴＣＧＡＴＧＣ ９０１

ＰＶＹＣＰＲ ＴＣＡＡＡＣＴＧＡＴＴＡＴＴＡＡＴＴＡＴＧ

ＰＶＨＣＰＦ ＡＴＧＧＣＡＧＡＣＧＡＴＡＡＧＡＡＧＧＧ ８６６

ＰＶＨＣＰＲ ＴＴＡＴＴＣＧＣＡＴＴＧＴＴＧＴＧＧＴＴ

ＰＶＳＣＰＦ ＡＴＧＣＣＧＣＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＴＣＣ ８８５

ＰＶＳＣＰＲ ＴＣＡＴＴＧＧＴＴＧＡＴＣＧＣＡＴＴＡＣ

ＰＶＭＣＰＦ ＡＴＧＧＧＴＧＡＴＴＣＡＡＣＧＡＡＧＡＡ ９１５

ＰＶＭＣＰＲ ＴＣＡＴＴＴＴＣＴＡＴＴＣＧＡＣＴＴＴＣＣ

ＰＡＭＶＣＰＦ ＡＴＧＧＴＴＧＡＴＴＣＣＡＡＧＡＡＡＡＣＴ ７５０

ＰＡＭＶＣＰＲ ＴＴＡＧＧＡＴＧＧＴＧＧＴＧＣＣＡＴＧ

１．２．２　系统发育分析

采用ＭＥＧＡ７．０软件进行系统发育分析，利用

ＭＥＧＡ构建进化树时，采用邻接法（ｎｅｉｇｈｂｏｒｊｏｉｎ
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ｉｎｇ）建树，序列比对时选择氨基酸（ａｍｉｎｏａｃｉｄ），由

此完成建树［１５］。

２　结果与分析

２．１　浙江省主产区马铃薯病毒病的发生情况

本研究对浙江省杭州市、宁波市、绍兴市、湖州

市、台州市、丽水市以及金华市等７个地市的马铃薯

主产区进行了调查分析。采集样品的发病情况如图

１所示，叶片表现为花叶、皱缩以及形成褪绿斑

点等。

图１　浙江省马铃薯病毒病的典型症状

犉犻犵．１　犜狔狆犻犮犪犾狊狔犿狆狋狅犿狊狅犳狆狅狋犪狋狅狏犻狉犪犾

犱犻狊犲犪狊犲狊犻狀犣犺犲犼犻犪狀犵狆狉狅狏犻狀犮犲

　

２．２　浙江省主产区马铃薯病毒病的病原检测

我们将代表７个地市的混池马铃薯样品送往诺

禾致源公司进行转录组测序分析，共检测到６种马

铃薯病毒，分别为ＰＶＸ、ＰＶＹ、ＰＶＳ、ＰＶＨ、ＰＶＭ以

及ＰＡＭＶ。根据转录组获得的ＣＰ序列设计引物进

行ＰＣＲ验证，各病毒ＣＰ引物都能扩增出相应的条

带（图２）。根据转录组检测结果，结合ＲＴＰＣＲ验

证，该７个地市马铃薯种植区中发生的病毒种类情

况如表２。

图２　６种病毒犆犘序列的犘犆犚扩增产物电泳检测结果

犉犻犵．２　犈犾犲犮狋狉狅狆犺狅狉犲狊犻狊狉犲狊狌犾狋狊狅犳犆犘犘犆犚狆狉狅犱狌犮狋狊狅犳狊犻狓狏犻狉狌狊犲狊

　

表２　浙江省７个地市马铃薯病毒病的病原检测情况１
）

犜犪犫犾犲２　犘犪狋犺狅犵犲狀犱犲狋犲犮狋犻狅狀狅犳狆狅狋犪狋狅狏犻狉狌狊犱犻狊犲犪狊犲狊

犻狀狏犪狉犻狅狌狊犮犻狋犻犲狊狅犳犣犺犲犼犻犪狀犵狆狉狅狏犻狀犮犲

采集地Ｌｏｃａｔｉｏｎ ＰＶＸ ＰＶＹ ＰＶＳ ＰＶＨ ＰＶＭ ＰＡＭＶ

杭州 Ｈａｎｇｚｈｏｕ － ＋ ＋ ＋ ＋ ＋

宁波Ｎｉｎｇｂｏ － ＋ － － ＋ －

绍兴Ｓｈａｏｘｉｎｇ － － ＋ ＋ － ＋

湖州 Ｈｕｚｈｏｕ ＋ － － ＋ － ＋

金华Ｊｉｎｈｕａ ＋ － － ＋ ＋ －

丽水Ｌｉｓｈｕｉ ＋ － － ＋ ＋ －

台州Ｔａｉｚｈｏｕ ＋ ＋ ＋ ＋ － －

　１）“＋”表示在该地区检测到此种病毒；“－”表示在该地区未检测

到此种病毒。

“＋”ｉｎｄｉｃａｔｅｓｔｈａｔｔｈｅｖｉｒｕｓｉｓｄｅｔｅｃｔｅｄｉｎｔｈｅａｒｅａ；“－”ｉｎｄｉ

ｃａｔｅｓｔｈａｔｔｈｅｖｉｒｕｓｉｓｎｏｔｄｅｔｅｃｔｅｄｉｎｔｈｅａｒｅａ．

根据转录组的测序结果表明，从发病的范围来

说，ＰＶＨ的发病区域最广泛，在６个地市的马铃薯

种植区均有检到，ＰＶＸ、ＰＶＭ 次之，ＰＶＹ、ＰＶＳ和

ＰＡＭＶ遍及了３个地市的马铃薯种植区，相比其他

病毒发病的范围较小一些。我们发现在调查的７个

地市中均存在２种及２种以上的病毒发生。杭州市

检测到的病原种类最多，为ＰＶＹ、ＰＶＨ、ＰＶＳ、ＰＶＭ

以及ＰＡＭＶ。另外，转录组对各地市马铃薯病毒病

检出的平均覆盖率（ａｖｅｒａｇｅｃｏｖｅｒａｇｅ）也各有差异，

其数值的大小反映了病毒所占的丰度情况。具体情

况如下：

杭州市：ＰＶＨ（４３０９７．６６）＞ＰＶＭ（２６９２３．０７）

＞ＰＡＭＶ（１８６４７．０６）＞ＰＶＳ（１３１７４．００）＞ＰＶＹ

（７４７９．７０）；

湖州市：ＰＶＸ（５０９０１．１６）＞ＰＡＭＶ（２５５３０．０５）

＞ＰＶＨ（１９５９４．１８）；

绍兴市：ＰＶＳ（９８９４７．２７）＞ＰＶＨ（９５２３５．８１）

＞ＰＡＭＶ（１１４１９．９１）；

金华市：ＰＶＨ（５１２０６．７３）＞ＰＶＸ（２９４７６．７７）

＞ＰＶＭ（２６００．５３）；

丽水市：ＰＶＸ（７２２５４．３１）＞ＰＶＨ（２２３３３．１５）

＞ＰＶＭ（１７３５０．３４）；

台州市：ＰＶＸ（９９９９０．２１）＞ＰＶＨ（５４２０４．０２）

＞ＰＶＳ（１５９１７．２８）＞ＰＶＹ（１０６４３．３５）；

宁波市：ＰＶＭ（１０８８７６．４６）＞ＰＶＹ（７０４４５．００）。

２．３　犘犃犕犞、犘犞犎、犘犞犛、犘犞犕的犆犘序列系统发育

分析

　　ＰＶＸ和ＰＶＹ是马铃薯上最为常见的病毒，对

它们的研究已经比较全面。这里为了更加明确在各

个地市发生的其他４种病毒（ＰＡＭＶ、ＰＶＨ、ＰＶＳ、
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ＰＶＭ）的分类地位以及同种病毒之间的亲缘进化关

系，我们对它们的ＣＰ氨基酸序列进行了系统发育

分析，通过构建进化树的方式来分析它们的序列差

异情况，从而了解其亲缘关系。

２．３．１　ＰＡＭＶ的系统发育分析

我们将在各地检测到的以及ＮＣＢＩ上所报道的

ＰＡＭＶＣＰ序列的氨基酸进行进化树构建分析，结

果如图３。图３显示湖州市所发生的ＰＡＭＶ与孟加

拉国所发生的ＰＡＭＶ（ＭＧ３５６５０５．１、ＭＧ３５６５０６．１）相

似度最高，亲缘关系最近。本次杭州地区检测到的

ＰＡＭＶ分离物和曾经在杭州检测的序列号为

ＭＨ３７９１０６．１的ＰＡＭＶ亲缘关系最近，表明在杭州

地区ＰＡＭＶ的发生并没有较大的差异。然而发生

在绍兴的 ＰＡＭＶ 与已报道的 Ｓ７３５８０．１和 ＮＣ

００３６３２．１相似度最高，具有最近的亲缘关系。但是

通过分支情况来看，绍兴市与湖州、杭州两市处于两

个不同的分支，因此杭州市和湖州市的ＰＡＭＶ亲缘

关系相对绍兴市则更近一些。

图３　马铃薯奥古巴花叶病毒犆犘氨基酸序列系统发育树

犉犻犵．３　犘犺狔犾狅犵犲狀犲狋犻犮狋狉犲犲犫犪狊犲犱狅狀狋犺犲犆犘犪犿犻狀狅犪犮犻犱狊犲狇狌犲狀犮犲狊狅犳犘狅狋犪狋狅犪狌犮狌犫犪犿狅狊犪犻犮狏犻狉狌狊

　
２．３．２　ＰＶＨ的系统发育分析

ＰＶＨ首次在内蒙古自治区呼和浩特市的马铃

薯植株上被发现，此外该报道指出ＰＶＨ也可以感

染心叶烟犖犻犮狅狋犻犪狀犪犵犾狌狋犻狀狅狊犪和番茄犔狔犮狅狆犲狉狊犻犮狅狀

犲狊犮狌犾犲狀狋狌犿烟草受侵染后叶片表现轻微的卷曲和深

绿色斑点，但在马铃薯中没有观察到，仅有轻微的叶

卷曲［１６］。对于ＰＶＨ感染的植物来说，大多数表现

无症状或潜伏，这也是麝香石竹潜隐病毒属的一大

特征。

ＰＶＨ除宁波地区外，在其余６个地市均有发生，

将其ＣＰ氨基酸序列与ＮＣＢＩ上已报道的序列构建进

化树分析（图４）。ＰＶＨ发生的地区较广泛，每个地区

检测到的序列具有不同程度的差异，发生在浙江省的

ＰＶＨ都和在湖州已报道的ＭＨ３７９１０７．１氨基酸序列

相似度最高，其亲缘关系较近。但丽水、金华、湖州

检测到的分离物和杭州、台州、绍兴检测到的ＰＶＨ

处于不同分支，因此说明在浙江省不同地市的ＰＶＨ

具有一定的差异性。从总体来说，我们所检测的

ＰＶＨ相比中国的其他地区如吉林、北京、云南，则亲

缘关系较远一些，说明发生在浙江省的ＰＶＨ氨基

酸序列与中国其他地区具有较大的变异性。

２．３．３　ＰＶＳ的系统发育分析

本调查在绍兴、台州和杭州地区均检测到ＰＶＳ，

通过系统发育树分析（图５），绍兴ＰＶＳ的分离物氨

基酸序列和波兰分离物（ＬＮ８５１１９４．１）同源性相对

较高；杭州地区的分离物检测结果与已报道的云南

地区分离物（ＫＣ４３０３３５．１）亲缘关系较近；台州所检

测到的ＰＶＳ分离物氨基酸序列与匈牙利分离物

（ＬＮ８５１１９０．１）相似度最高。从这３个地区之间的

亲缘关系来看，发生在绍兴和杭州的ＰＶＳ氨基酸同

源性较高，而与台州地区相差较远。但此次在浙江

省检测到的分离物氨基酸序列与国外一些地区如乌

克兰、德国、巴西具有较大差别，说明其ＣＰ序列存

在一定程度的变异。

２．３．４　ＰＶＭ的系统发育分析

图６为杭州、宁波、丽水、金华市的ＰＶＭ分离

物与ＮＣＢＩ上已报道的ＰＶＭ序列共同构建的系统

发育树，由图中可见，来自金华、杭州及丽水的ＰＶＭ

分离物ＣＰ的氨基酸序列最为相似，并且和来自甘

肃的ＪＮ８３５２９９．１序列亲缘关系最近。此外，我们选
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择了两组宁波市的ＰＶＭ分离物，分别为宁波１和

宁波２，发现两者虽采集于同一地点，但ＰＶＭ分离

物ＣＰ的氨基酸序列并不是最相似的，分支也具有

较大的差异性，其中宁波２与其他地区分离物相比，

亲缘关系最远，而与来自云南的ＫＹ３６４８４８．１和孟

加拉国的ＭＧ３５６５０８．１亲缘关系更近一些。

图４　马铃薯犎病毒犆犘氨基酸序列系统发育树

犉犻犵．４　犘犺狔犾狅犵犲狀犲狋犻犮狋狉犲犲犫犪狊犲犱狅狀狋犺犲犆犘犪犿犻狀狅犪犮犻犱狊犲狇狌犲狀犮犲狊狅犳犘狅狋犪狋狅狏犻狉狌狊犎

　

图５　马铃薯犛病毒犆犘氨基酸序列系统发育树

犉犻犵．５　犘犺狔犾狅犵犲狀犲狋犻犮狋狉犲犲犫犪狊犲犱狅狀狋犺犲犆犘犪犿犻狀狅犪犮犻犱狊犲狇狌犲狀犮犲狊狅犳犘狅狋犪狋狅狏犻狉狌狊犛

　

图６　马铃薯犕病毒犆犘氨基酸序列系统发育树

犉犻犵．６　犘犺狔犾狅犵犲狀犲狋犻犮狋狉犲犲犫犪狊犲犱狅狀狋犺犲犆犘犪犿犻狀狅犪犮犻犱狊犲狇狌犲狀犮犲狊狅犳犘狅狋犪狋狅狏犻狉狌狊犕
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３　讨论

本研究调查了浙江省７个地市的马铃薯种植区

的病毒病害发生情况，并通过转录组测序及后期

ＲＴＰＣＲ验证的方法对侵染马铃薯的病毒进行了完

整和精确的检测，共检测到６种马铃薯病毒，分别为

ＰＶＸ、ＰＶＹ、ＰＶＳ、ＰＶＨ、ＰＶＭ 以及ＰＡＭＶ。并且

各地区都存在多种病毒侵染，其中杭州地区检测出

病毒种类最多，达到５种。

我国发生较广泛且危害较严重的马铃薯病毒主

要有ＰＶＸ、ＰＶＹ、ＰＶＳ、ＰＶＭ、ＰＶＡ及ＰＬＲＶ。近年

来也有科研人员对甘肃省和山西省的马铃薯病毒病

害进行了调查研究，２０１５年－２０１６年在甘肃省共检

测到ＰＶＸ、ＰＶＹ、ＰＶＡ、ＰＶＳ、ＰＶＭ 及ＰＬＲＶ几种

病毒，其中ＰＶＳ检出率最高，为４７．０３％，ＰＶＡ最

低，仅为０．６３％，且大部分地区存在多种病毒复合

侵染［６］。在２０１９年 Ｌｉ等首次报道了关于 ＰＶＳ

ｃＤＮＡ侵染性克隆的构建与侵染鉴定
［１７］。此外，

２０１３年在山西省也同样检测到这６种主要的马铃

薯病毒，但各类病毒的检出率却大不一致，其中

ＰＶＹ最高，为１７．８５％，ＰＶＡ和ＰＶＭ零星发生
［１８］。

近期对于ＰＶＭ研究也比较多，在２０１７年Ｓｕ等首

次报道了从中国云南采集的ＰＶＭ 分离株（ＰＶＭ

ＹＮ）的完整基因组序列
［１９］。而且陆续也有相关科

研人员对不同地区不同分离株系的ＰＶＭ探究其生

物学和分子特性，以确定它们的系统发生关系和遗

传变异性等［２０］。Ｈｅ等在２０１９年对ＰＶＭ的进化速

率，时间尺度和迁移动力学的评估做了首次尝试，为

该病毒的防治等提供了理论基础和策略［２１２２］。在浙

江省的调查中，我们使用转录组的检测方法可更加

全面地对马铃薯作物中的病毒进行检测，一些症状

弱的潜隐病毒和发生报道较少的病毒被检出，并通

过ＲＴＰＣＲ验证。例如，我们检测到的ＰＶＨ 和

ＰＡＭＶ，其中ＰＶＨ作为麝香石竹潜隐病毒属犆犪狉

犾犪狏犻狉狌狊的新加入成员，２０１４年在中国报道了该病毒

可以侵染马铃薯和茄子，但侵染后无症状表现［１６，２３］，

近期，在孟加拉国首次报告了ＰＶＨ可以感染马铃

薯，这也是ＰＶＨ在中国以外的首次报道
［２４］。在我

们的检测中除宁波外，其余６个地市均有ＰＶＨ发

生，结合前人的研究表明，ＰＶＨ不仅发生较广泛而

且可以侵染多个寄主，但其传播途径并未明确。另

外，２０１８年在浙江杭州首次在马铃薯上检测到

ＰＡＭＶ的发生
［２５］，本研究也在杭州马铃薯上检测到

了ＰＡＭＶ，同时在湖州以及绍兴市的分离物中检测

到该病毒，ＣＰ序列分析发现在绍兴检测到的

ＰＡＭＶ亲缘关系和杭州、湖州相差较远，可能起源

不同，或由于环境影响变异性较大。

本研究通过转录组测序结合ＲＴＰＣＲ验证的

方法，对浙江省７个地市的马铃薯种植区的病毒病

害进行全面完整的检测，该检测结果对后续浙江地

区马铃薯病毒病害的预防和防治具有借鉴意义。

参考文献

［１］　徐洪海．马铃薯繁育栽培与贮藏技术［Ｍ］．北京：化学工业出

版社，２０１０：２ １０．

［２］　左晓斌，邹积田．脱毒马铃薯良种繁育与栽培技术［Ｍ］．北

京：科学普及出版社，２０１２：１ １０．

［３］　孙慧生，仪美芹．马铃薯生产技术百问百答［Ｍ］．北京：中国

农业出版社，２０１０．

［４］　邹奎，金黎平．马铃薯安全生产技术指南［Ｍ］．北京：中国农

业出版社，２０１２：３５ ４７．

［５］　崔杏春．马铃薯良种繁育与高效栽培技术［Ｍ］．北京：化学工

业出版社，２０１０：１ ２０．

［６］　齐恩芳，刘石，贾小霞，等．甘肃省马铃薯主要病毒病发生情

况调查［Ｊ］．植物保护，２０１８，４４（４）：１７１ １７６．

［７］　蔡仁祥．浙江省鲜食马铃薯春秋季高效栽培技术［Ｊ］．浙江农

业科学，２０１５，５６（６）：８６２ ８６３．

［８］　黄萍，何庆才，颜谦．马铃薯不同级别脱毒种薯病毒再侵染情

况及产量变化［Ｊ］．贵州农业科学，２００８，３６（４）：３９ ４０．

［９］　ＧＥＢＨＡＲＤＴＣ，ＶＡＬＫＯＮＥＮＪＰ．Ｏｒｇａｎｉｚａｔｉｏｎｏｆｇｅｎｅｓｃｏｎ

ｔｒｏｌｌｉｎｇｄｉｓｅａｓｅｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｉｎｔｈｅｐｏｔａｔｏｇｅｎｏｍｅ［Ｊ］．Ａｎｎｕａｌ

ＲｅｖｉｅｗｏｆＰｈｙｔｏｐａｔｈｏｌｏｇｙ，２００１，３９（１）：７９ １０２．

［１０］ＷＡＮＧＢｉａｏ，ＭＡＹａｎｌｉ，ＺＨＡＮＧＺｈｉｂｏ，ｅｔａｌ．Ｐｏｔａｔｏｖｉｒｕｓｅｓ

ｉｎＣｈｉｎａ［Ｊ］．ＣｒｏｐＰｒｏｔｅｃｔｉｏｎ，２０１１，３０（９）：１１１７ １１２３．

［１１］李芝芳．中国马铃薯主要病毒图鉴［Ｍ］．北京：中国农业出版

社，２００４．

［１２］库尔斯塔克．植物病毒比较诊断指南［Ｍ］．裴美云，译．北京：

农业出版社，１９９１．

［１３］ＳＯＬＯＭＯＮ ＢＬＡＣＫＢＵＲＮＲＭ，ＢＡＲＫＥＲＨ．Ｂｒｅｅｄｉｎｇｖｉｒｕｓ

ｒｅｓｉｓｔａｎｔｐｏｔａｔｏｅｓ（犛狅犾犪狀狌犿狋狌犫犲狉狅狊狌犿）：Ａｒｅｖｉｅｗｏｆｔｒａｄｉｔｉｏｎａｌ

ａｎｄｍｏｌｅｃｕｌａｒａｐｐｒｏａｃｈｅｓ［Ｊ］．Ｈｅｒｅｄｉｔｙ，２００１，８６（１）：１７ ３５．

［１４］ＫＥＲＬＡＮＣ．Ｐｏｔａｔｏｖｉｒｕｓｅｓ［Ｍ］∥ＶＡＮＲＥＧＥＮＭＯＲＴＥＬＭ

ＨＶ，ＭＡＨＹＢＷＪ．Ｄｅｓｋｅｎｃｙｃｌｏｐｅｄｉａｏｆｐｌａｎｔａｎｄｆｕｎｇａｌｖｉ

ｒｏｌｏｇｙ．ＡｃａｄｅｍｉｃＰｒｅｓｓ，２００８：４５８ ４７１．

［１５］ＫＵＭＡＲＳ，ＳＴＥＣＨＥＲＧ，ＴＡＭＵＲＡＫ，ｅｔａｌ．ＭＥＧＡ７：Ｍｏｌｅｃｕ

ｌａｒＥｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙＧｅｎｅｔｉｃｓＡｎａｌｙｓｉｓｖｅｒｓｉｏｎ７．０ｂｉｇｇｅｒｄａｔａｓｅｔｓ［Ｊ］．

ＭｏｌｅｃｕｌａｒＢｉｏｌｏｇｙａｎｄＥｖｏｌｕｔｉｏｎ，２０１６，３３（７）：１８７０ １８７４．

［１６］ＬＩＹｕａｎｙｕａｎ，ＺＨＡＮＧＲｕｎａｎ，ＸＩＡＮＧＨａｉｙｉｎｇ，ｅｔａｌ．Ｄｉｓ

ｃｏｖｅｒｙａｎｄｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎｏｆａｎｏｖｅｌｃａｒｌａｖｉｒｕｓｉｎｆｅｃｔｉｎｇｐｏｔａ

ｔｏｅｓｉｎＣｈｉｎａ［Ｊ／ＯＬ］．ＰＬｏＳＯＮＥ，２０１３，８（６）：ｅ６９２５５．ＤＯＩ：

１０．１３７１／ｊｏｕｒｎａｌ．ｐｏｎｅ．００６９２５５．

［１７］ＬＩＸｉｎ，ＨＡＴＡＹＡ Ｔ．Ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎａｎｄｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎｏｆａｎｉｎ

ｆｅｃｔｉｏｕｓｃＤＮＡｃｌｏｎｅｏｆｐｏｔａｔｏｖｉｒｕｓＳｄｅｖｅｌｏｐｅｄｆｒｏｍｓｅｌｅｃｔｅｄｐｏｐｕ

ｌａｔｉｏｎｓｔｈａｔｓｕｒｖｉｖｅｄｇｅｎｅｔｉｃｂｏｔｔｌｅｎｅｃｋｓ［Ｊ／ＯＬ］．ＶｉｒｏｌｏｇｙＪｏｕｒｎａｌ，

２０１９，１６（１）：１８．ＤＯＩ：１０．１１８６／ｓ１２９８５０１９１１２４Ｘ．

（下转１２１页）

·５１１·



４６卷第５期 何超等：不同基质及颜色背景对井上蛀果斑螟产卵生物学的影响

好［２０２１］。如杨小凡等［１３］对梨小食心虫的研究结果

表明，颜色背景对成虫产卵与对照相比均有一定的

促进作用，段云等［２２］研究发现，小菜蛾成虫在绿色

和黄色环境下，其单雌产卵量较对照显著降低，出现

了明显的抑制作用。本试验中，在７种颜色背景下，

井上蛀果斑螟在红色背景下的单雌产卵量显著小于

对照，绿色和蓝色背景下较对照略有减小，其余颜色

背景下与对照相比均有不同程度的增加，粉色背景下

单雌产卵量最多，显著高于对照。因此，在井上蛀果

斑螟的室内人工饲养中，可在粉色环境下饲养成虫，

提高其性成熟速度和繁殖效率，使其产能最大化。

产卵基质及颜色背景对井上蛀果斑螟产卵生物

学的影响是一个复杂的过程，受多种因素的影响。本

试验仅在室内进行了初步研究，而颜色背景对井上蛀

果斑螟不同虫态和龄期的影响及该虫对不同颜色的

产卵选择性的影响尚不明确，还需进一步深入研究。
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