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摘要　锦紫苏又名彩叶草，是一种草本观赏植物，可以被马铃薯纺锤块茎类病毒科锦紫苏类病毒属的类病毒侵染。

目前为止，共发现了６种锦紫苏类病毒，分别为锦紫苏类病毒１～锦紫苏类病毒６（ＣｂＶｄ１～ＣｂＶｄ６），它们具有共

同的中央保守区（ＣＣＲ），存在广泛的分子间重组，其嵌合体的发现为研究类病毒ＲＮＡ重组提供了较为理想的试验

材料。本文系统综述了锦紫苏类病毒的分类地位及分子特征、检测方法、与寄主互作等方面的研究进展，并对锦紫

苏类病毒研究中的热点和难点问题进行了讨论和展望。
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　　类病毒（ｖｉｒｏｉｄ）是一类单链共价闭合环状的ＲＮＡ

分子，无蛋白外壳包裹，由２４６～４３５个核苷酸（ｎｕｃｌｅ

ｏｔｉｄｅ，ｎｔ）组成，是目前已知的最小植物病原物，可侵

染许多重要的果树、观赏植物以及蔬菜等［１］。锦紫苏

又名彩叶草，是一种草本观赏植物，起源于印度尼西亚。

目前为止，共发现了６种锦紫苏类病毒，分别命名为锦

紫苏类病毒１～锦紫苏类病毒６（犆狅犾犲狌狊犫犾狌犿犲犻狏犻狉狅犻犱１

～犆狅犾犲狌狊犫犾狌犿犲犻狏犻狉狅犻犱６，ＣｂＶｄ１～ＣｂＶｄ６）
［１］。

１　分类及分子特征

６种锦紫苏类病毒均属于马铃薯纺锤形块茎类

病毒科犘狅狊狆犻狏犻狉狅犻犱犪犲锦紫苏类病毒属犆狅犾犲狏犻狉狅犻犱，

其基因组大小各不相同，在２４８～３６４ｎｔ之间
［１］（表

１），能折叠成由一系列短的茎环组成的棒状二级结

构（图１），具有相同的中央保守区（ｃｅｎｔｒａｌｃｏｎｓｅｒｖｅｄ

ｒｅｇｉｏｎ，ＣＣＲ）。如图１所示，锦紫苏类病毒间存在

明显的重组现象，二级结构中，ＣｂＶｄ１的左半部分

与ＣｂＶｄ４的左半部分相同；ＣｂＶｄ２的左半部分与

ＣｂＶｄ３、ＣｂＶｄ６的左半部分相同；而ＣｂＶｄ１与

ＣｂＶｄ２，ＣｂＶｄ３与ＣｂＶｄ４，ＣｂＶｄ５与ＣｂＶｄ６的

右半部分分别相同。因此，从二级结构位置上而言，

ＣｂＶｄ２与ＣｂＶｄ４是左右部分相反的两个嵌合体，
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多个锦紫苏类病毒嵌合体的发现为类病毒分子间重

组提供了直接确凿的分子遗传学证据［２３］。

表１　锦紫苏类病毒的基因组大小及地理分布

犜犪犫犾犲１　犌犲狀狅犿犲狊犻狕犲狊犪狀犱犱犻狊狋狉犻犫狌狋犻狅狀狅犳犮狅犾犲狌狊狏犻狉狅犻犱狊

类病毒

Ｖｉｒｏｉｄ

基因组大小／ｎｔ

Ｇｅｎｏｍｅｓｉｚｅ

分布

Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ

ＣｂＶｄ１ ２４８～２５１

巴西［４］，德国［５］，加拿大［６］，日本［７］，

中国［８］，韩国［９］，印度［１０］，马来西

亚［１１］，克罗地亚［１２］

ＣｂＶｄ２ ３０１ 德国［２］，中国［１３］

ＣｂＶｄ３ ３５９～３６４ 德国［１４］，中国［１５］，克罗地亚［１２］

ＣｂＶｄ４ ２９５ 德国［２］

ＣｂＶｄ５ ２７４
中国［１６］，印度［１７］，印度尼西亚［１７］，日

本［１８］，加拿大［１９］

ＣｂＶｄ６ ３４０～３４３ 中国［３］，加拿大［２０］

２　发现及分布

１９８１年，Ｆｏｎｓｅｃａ等从巴西的市售黄色锦紫苏

中发现了ＣｂＶｄ１
［４］，这是第一个被发现的锦紫苏类

病毒；１９９０年，Ｓｐｉｅｋｅｒ等首次报道了ＣｂＶｄ１的全

序列［５］。随后，世界上很多国家包括加拿大、日本、

中国、韩国、印度、马来西亚、克罗地亚等，陆续对

ＣｂＶｄ１在该国的首次发现进行了报道
［６１２］。１９９６

年，德国科学家首次报道了ＣｂＶｄ２
［２］，它是第一个

被发现的自然界中存在的类病毒嵌合体，除德国之

外，中国也报道了此类病毒［１３］。１９９１年，德国科学

家首次报道了ＣｂＶｄ３
［１４］，中国［１５］和克罗地亚［１２］也

相继报道了此类病毒。ＣｂＶｄ４是１９９６年德国科学

家人工构建的已被证明具有生物学活性的嵌合体，

目前未在自然寄主中发现［２］。ＣｂＶｄ５
［１６］和ＣｂＶｄ

６
［３］是中国科学家报道的两个类病毒新种，自２００９

年首次报道以来，印度和印度尼西亚的锦紫苏样品

中也发现了ＣｂＶｄ５
［１７］；随后，日本的锦紫苏样品中

也发现了ＣｂＶｄ５
［１８］；２０１８年，加拿大学者从市售锦

紫苏样品中检测到了ＣｂＶｄ５和ＣｂＶｄ６，并进一步

验证了ＣｂＶｄ１普遍存在于加拿大市售的不同品种

锦紫苏中［１９２０］。由此可见，目前除ＣｂＶｄ４未在自

然寄主中发现以外，其他５种锦紫苏类病毒均存在

于自然寄主锦紫苏中，且分布越来越广泛（表１）。

３　检测方法

类病毒检测主要使用生物学和分子生物学方

法［１］。生物学接种检测法根据类病毒在指示植物上

的特有症状来判断待检类病毒的种类，是一种敏感

和方便的方法，但由于锦紫苏类病毒尚未找到合适

的鉴别寄主，因此，目前锦紫苏类病毒的检测方法主

要是分子生物学检测法。可用于类病毒检测的分子

生物学法包括聚丙烯酰胺凝胶电泳（ＰＡＧＥ）、核酸

杂交法、反转录聚合酶链式反应（ＲＴＰＣＲ）、基因芯

片及高通量测序技术等，这些方法均可应用于锦紫

苏类病毒的检测［１］。Ｆｏｎｓｅｃａ利用ＰＡＧＥ方法首次

从锦紫苏中发现了类病毒［４］；Ｓｐｉｅｋｅｒ等利用核酸杂

交及ＲＴＰＣＲ等方法从锦紫苏中鉴定了ＣｂＶｄ２和

ＣｂＶｄ３
［２，１４］；苏前富等利用ＰＡＧＥ、ＲＴＰＣＲ和核酸

杂交的方法对中国锦紫苏样品中的ＣｂＶｄ１进行了检

测［２１］；Ｈｏｕ等利用ＰＡＧＥ、ＲＴＰＣＲ和核酸杂交方法

首次发现了ＣｂＶｄ５和ＣｂＶｄ６
［３，１６］。Ｚｈａｎｇ等制备

了灵敏度和特异性稳定的基因芯片，可以实现包括

６种锦紫苏类病毒在内的多种类病毒的高通量检

测［２２］。Ｊｉａｎｇ等利用小ＲＮＡ（ｓＲＮＡ）测序技术对锦紫

苏中的ｓＲＮＡ进行了测定并利用生物学软件对其中

类病毒来源的ｓＲＮＡ（ｖｄｓＲＮＡ）进行组装，建立了利

用ｓＲＮＡ测序技术鉴定锦紫苏类病毒的方法，该方法

特别适用于锦紫苏中含量低及未知的类病毒［２３］。

ＲＴＰＣＲ和核酸杂交法是目前应用较多的类病

毒检测方法，传统意义上，一对引物或一种特异探针

只能检测一种类病毒。由于目前为止发现的６种锦

紫苏类病毒具有共同的ＣＣＲ，而且部分序列相同，

因此，理论上，利用ＣＣＲ的核酸序列制备的引物或

探针能够检测全部具有该序列的类病毒。Ｊｉａｎｇ等

根据锦紫苏类病毒ＣＣＲ部分序列设计了针对该属

类病毒的通用引物［２４］，直接从锦紫苏茎部和叶片中

吸取汁液作为ｃＤＮＡ合成的模板，一次ＲＴＰＣＲ就

可以同时扩增出至少３种锦紫苏类病毒。另外，Ｊｉａｎｇ

等还将锦紫苏类病毒ＣＣＲ的部分序列扩增８倍，制

备了８ＣＣＲ探针，该探针可以通过一次杂交同时检测

多种锦紫苏类病毒［２５］。以上两种快速检测锦紫苏类

病毒的方法灵敏度高、简单快速、成本低，是快速准确

地检测锦紫苏类病毒的有效方法。锦紫苏类病毒分

子间具有高效重组的特性，而重组可能会产生新的类

病毒种，若它们之间具有共同的ＣＣＲ，以上两种锦紫

苏类病毒的快速检测方法将会检测到这些可能存在

的未知类病毒新种。另外，迄今为止，很多国家已经

报道了ＣｂＶｄ１，然而，其他５种锦紫苏类病毒（ＣｂＶｄ

２～ＣｂＶｄ６）的相关报道还比较少，快速检测方法的建

立将有助于调查锦紫苏类病毒的发生分布情况。

４　与寄主互作

目前为止，锦紫苏类病毒的自然寄主仅有锦紫苏
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犮犲狀狊、香蜂花犕犲犾犻狊狊犪狅犳犳犻犮犻狀犪犾犻狊、罗勒犗犮犻犿狌犿犫犪狊犻犾犻犮狌犿

及圣罗勒犗．狊犪狀犮狋狌犿等
［６７］。通常，锦紫苏类病毒的侵

染不引起明显的症状，但有研究表明，ＣｂＶｄ１在一些锦

紫苏品种上可引起矮化、斑驳等症状［４，６，９，２６］。

迄今为止，锦紫苏类病毒与寄主的互作机制尚

未明确，研究表明：与其他类病毒一样，自然界中锦

紫苏类病毒以准种模式存在，这种模式的形成具有多

种影响因素。利用侵染性克隆技术及生物学接种方

法证实了锦紫苏类病毒的基因多样性不仅取决于侵

染寄主的选择压力，也取决定于类病毒本身的性质，

是寄主与类病毒相互作用的结果［２７］。另外，ｓＲＮＡ介

导的基因沉默是植物的一种很有效的抗病毒方式，锦

紫苏中也存在类似的机制。分析锦紫苏类病毒来源

的ｓＲＮＡ，发现锦紫苏类病毒的ｓＲＮＡ的大小主要为

２２ｎｔ，说明锦紫苏中Ｄｉｃｅｒｌｉｋｅ２（ＤＣＬ２）蛋白在ｓＲＮＡ

产生过程中发挥重要作用［２３］。研究还发现，ＣＣＲ部

分序列为ＤＣＬ蛋白切割热点，暗示ＣＣＲ在锦紫苏类

病毒与寄主互作过程中可能发挥重要作用［２３］。

５　传播方式

通过种子进行传播是病毒远距离传播的重要途

径，也是病毒性病害流行的重要因素之一。随着锦

紫苏类病毒在世界各国的相继报道，其种传相关问

题也日益受到学者的关注。研究表明：ＣｂＶｄ１可以

通过种子传播，如在加拿大，根据品种和来源的不

同，市售锦紫苏种子中ＣｂＶｄ１的侵染率为１６％～

６８％
［６］；在某些品种的锦紫苏上，ＣｂＶｄ１的种传率

甚至可以高达１００％
［９］。近期研究表明，ＣｂＶｄ１能

否种传与其第２５位核苷酸密切相关，该核苷酸位于

ＣｂＶｄ１二级结构的ｌｏｏｐ５中
［２８］。另外，ＣｂＶｄ５和

ＣｂＶｄ６也可以通过种子进行传播
［２７］，但其分子机

制有待进一步研究。另外，锦紫苏类病毒还可通过

机械摩擦或嫁接的方式进行传播［１，６，９］。

６　总结与展望

目前锦紫苏中共发现了６种类病毒，多数情况

下，锦紫苏类病毒在寄主上不引起明显的病害症状，

但由于锦紫苏类病毒的寄主范围和病害症状尚未明

确，其检验检疫和防治不能忽视。已经发现的锦紫

苏类病毒存在广泛的分子间重组现象，且具有共同

的中央保守区，基于中央保守区序列建立的快速检

测方法对相关类病毒新种的发现和检验检疫具有重

要意义，对其他类病毒乃至病毒快速检测方法的建

立也具有重要的参考作用。

锦紫苏类病毒的重组规律和机制是今后的研究

重点和难点。目前人工接种锦紫苏类病毒侵染的时

间较长，且寄主品种有限。因此，寻找适宜寄主和缩

短锦紫苏类病毒复制研究周期的方法十分关键。对

锦紫苏类病毒重组机理的深入研究可为进一步研究

类病毒乃至ＲＮＡ病毒的重组机理、进化和流行规

律具有重要意义。
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