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摘要　 本研究利用小ＲＮＡ深度测序法在大豆叶片上检测到１株花生斑驳病毒犘犲犪狀狌狋犿狅狋狋犾犲狏犻狉狌狊（ＰｅＭｏＶ），根

据小ＲＮＡ深度测序结果和ＧｅｎＢａｎｋ公布的ＰｅＭｏＶ基因组序列设计引物克隆了ＰｅＭｏＶ公主岭分离物（ＰｅＭｏＶ

Ｇｏｎｇｚｈｕｌｉｎｇ）的基因组序列。测序结果经拼接后获得了ＰｅＭｏＶＧｏｎｇｚｈｕｌｉｎｇ基因组，大小为９７０９个核苷酸（Ｇｅｎ

Ｂａｎｋ登录号：ＭＴ７９０７４４）。该基因组在第１２３位—第９４２２位存在１个大的开放阅读框（ＯＲＦ），编码１个多聚蛋白

（分子量３５１．２８ｋＤ）。ＰｅＭｏＶＧｏｎｇｚｈｕｌｉｎｇ与ＧｅｎＢａｎｋ中已登录的其他ＰｅＭｏＶ分离物的基因组的核苷酸序列一

致性为９５．８８％～９９．５３％，氨基酸序列一致性为９７．３９％～９９．８４％，其中与韩国分离物ＧＹＢＵ９２（ＭＴ６０３８１９）在

核苷酸和氨基酸水平上的一致性均为最高。
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　　花生斑驳病毒犘犲犪狀狌狋犿狅狋狋犾犲狏犻狉狌狊（ＰｅＭｏＶ）是

马铃薯Ｙ病毒属犘狅狋狔狏犻狉狌ｓ成员，主要靠汁液接

触、种子或由蚜虫以非持久方式传播。ＰｅＭｏＶ除

严重危害花生外，其寄主范围仅局限于豆科植物，

例如菜豆、大豆、豌豆、豇豆等［１］。１９７２年 Ｋｕｈｎ
等［２］首次在美国佐治亚州发现ＰｅＭｏＶ侵染大豆；

之后陆续在美国的弗吉尼亚州、南卡罗莱纳州，澳

大利亚，东非等地发现ＰｅＭｏＶ侵染大豆
［３４］；１９８４

年薛宝娣等［５］首次报道了ＰｅＭｏＶ在我国大豆上的

侵染情况，并进行了ＰｅＭｏＶ对不同品种大豆的侵

染试验；２０１４年Ｌｉｍ等
［６］在韩国首次发现ＰｅＭｏＶ

侵染大豆并获得了全基因组序列。ＰｅＭｏＶ侵染大

豆后叶片表现为明脉、花叶、黄脉、坏死等症状，一

般可导致大豆减产１２％～２８％
［４］，一些感病品种

可达到４１％，还会导致大豆含油量降低，品质

下降［３］。

本研究利用小ＲＮＡ深度测序方法在感病大豆

叶片上检测到１株花生斑驳病毒，分段克隆测序获
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得了全基因组序列并进行了同源性分析，为大豆花

生斑驳病毒病的防控提供依据。

１　材料与方法

１．１　材料

感病大豆叶片采自吉林省长春市公主岭市

（１２４°４′Ｅ，４３°３１′Ｎ），－８０℃保存。

１．２　感病大豆叶片总犚犖犃提取

参照ＴＲＩｚｏｌ（Ｉｎｖｉｔｒｏｇｅｎ）说明书提取感病大豆

叶片总ＲＮＡ，ＮａｎｏＤｒｏｐ微量核酸蛋白浓度测定仪

（ＴｈｅｒｍｏＳｃｉｅｎｔｉｆｉｃ）测定浓度。

１．３　小犚犖犃文库建立、测序及分析

样品总ＲＮＡ（２个重复）质量由北京诺禾致源

科技股份有限公司检测，质量合格后使用Ｓｍａｌｌ

ＲＮＡＳａｍｐｌｅＰｒｅＫｉｔ构建文库，文库构建完成后先

使用Ｑｕｂｉｔ２．０初步定量，再使用Ａｇｉｌｅｎｔ２１００对文

库中插入片段的大小（ｉｎｓｅｒｔｓｉｚｅ）进行检测，插入片

段大小符合预期后使用ｑＰＣＲ对文库有效浓度进行

准确定量，以保证文库质量。文库检测合格后进行

ＨｉＳｅｑ／ＭｉＳｅｑ测序，采用无参考基因组寄主病毒

ｓＲＮＡ分析流程进行候选病毒评估。

１．４　犘犆犚扩增、测序和序列分析

根据小ＲＮＡ测序获得的拼接片段和ＧｅｎＢａｎｋ

中已报道的ＰｅＭｏＶ分离物基因组序列，分段设计４

组病毒引物（表１），以大豆叶片总ＲＮＡ反转录合成

的ｃＤＮＡ为模板进行ＲＴＰＣＲ扩增。ＰＣＲ反应体

系（５０μＬ）：２×Ｓａｎ犜犪狇ＰＣＲＭｉｘ２５μＬ，１０μｍｏｌ／Ｌ引

物各１μＬ，模板ｃＤＮＡ１μＬ，ｄｄＨ２Ｏ２２μＬ。扩增条

件：９４℃预变性５ｍｉｎ；９４℃变性３０ｓ，５５℃退火３０ｓ，

７２℃延伸１～４ｍｉｎ（根据目的片段大小调整时间），

３５个循环；７２℃延伸１０ｍｉｎ，４℃保存。扩增产物经

１％琼脂糖凝胶电泳检测后，回收目的片段由吉林省

库美生物科技有限公司测序。根据测序结果设计用

于扩增５′、３′非编码区的引物ＰｅＭｏＶＲ、ＰｅＭｏＶＦ，采

用ＳＭＡＲＴｅｒＲＡＣＥ５′／３′试剂盒（ＴａＫａＲａ）扩增５′、３′

非编码区。利用ＤＮＡＭＡＮ软件拼接序列，使用

ＭＥＧＡ７．０软件进行进化分析，采用ｎｅｉｇｈｂｏｒｊｏｉｎｉｎｇ

法构建系统发育树。

表１　用于花生斑驳病毒全基因组扩增的特异性引物

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犪犿狆犾犻犳犻犮犪狋犻狅狀狅犳犮狅犿狆犾犲狋犲犵犲狀狅犿犲狅犳犘犲犪狀狌狋犿狅狋狋犾犲狏犻狉狌狊

编号

Ｎｏ．

引物名称

Ｐｒｉｍｅｒｎａｍｅ

引物序列（５′３′）

Ｐｒｉｍｅｒｓｅｑｕｅｎｃｅ

目的片段长度／ｂｐ

Ａｍｐｌｉｃｏｎｌｅｎｇｔｈ

１ ＰｅＭｏＶ１ｓ ＡＡＡＣＴＣＴＣＡＡＴＣＡＣＡＣＡＴＡＴＡＣＡＡＡＡＡＣＧ ４３８０

ＰｅＭｏＶ１ａ ＣＡＣＣＴＴＧＣＣＣＴＴＧＡＣＴＴＴＧＴＧＣ

２ ＰｅＭｏＶ２ｓ ＧＡＣＴＡＧＴＧＧＧＴＴＴＧＣＡＣＴＴＣ ２６７９

ＰｅＭｏＶ２ａ ＧＴＡＧＴＴＴＣＴＧＴＣＣＧＡＴＴＴＣＧＴＧ

３ ＰｅＭｏＶ３ｓ ＧＡＧＴＣＡＴＡＴＧＧＣＡＡＡＧＡＡＡＧＡＣＡＴＧ ２２１９

ＰｅＭｏＶ３ａ ＣＴＴＧＴＧＡＧＣＣＴＧＴＡＴＣＡＡＣＡＴＣ

４ ＰｅＭｏＶ４ｓ ＣＡＣＧＧＡＡＧＴＡＧＡＴＧＡＡＧＡＣＧ ９２２

ＰｅＭｏＶ４ａ ＴＧＡＡＧＣＡＣＡＣＡＧＴＣＴＣＡＡＧＧ

５ ＰｅＭｏＶＲ ＣＴＧＡＡＧＧＡＧＡＣＴＧＴＴＴＧＴＣＣ ６０５

６ ＰｅＭｏＶＦ ＣＧＴＧＡＡＡＴＣＣＡＣＡＴＧＣＡＧＡＴＧ ４５２

２　结果与分析

２．１　田间感病大豆植株症状

对公主岭大豆田进行病毒病调查时，发现１株

染病大豆植株相对矮小，叶片褪绿、斑驳，叶肉呈泡

状突起（图１）。

２．２　大豆叶片狊犚犖犃深度测序分析

提取大豆叶片总ＲＮＡ，经ｓＲＮＡ测序共获得

１８８２２１００个ｒｅａｄｓ，去除含有接头的、低质量的

ｒｅａｄｓ，获得ｃｌｅａｎｒｅａｄｓ１７５４９７２５个。筛选１８～

４０ｎｔ的序列与ＧｅｎＢａｎｋＶｉｒｕｓＲｅｆＳｅｑ核酸数据库

进行比对，初步鉴定样品感染病毒种类（表２）。其

图１　田间染病大豆植株症状
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中比对到花生斑驳病毒（ＰｅＭｏＶ）的ｒｅａｄｓ数占比对 到数据库的总ｒｅａｄｓ数的１１．８％。

表２　拼接序列与已报道病毒序列一致性及覆盖率分析

犜犪犫犾犲２　犐犱犲狀狋犻狋狔犪狀犱犮狅狏犲狉犪犵犲犪狀犪犾狔狊犻狊犫犲狋狑犲犲狀犮狅狀狋犻犵狊犪狀犱狉犲狆狅狉狋犲犱狊犲狇狌犲狀犮犲狊狅犳狏犻狉狌狊

病毒信息

Ｖｉｒｕｓｄｅｓｃｒｉｐｔｉｏｎ

病毒数据库

序列号

Ａｃｃｅｓｓｉｏｎｎｏ．

ｏｆｖｉｒｕｓ

平均覆

盖度

Ａｖｅｒａｇｅ

ｃｏｖｅｒａｇｅ

比对到该病毒

的ｒｅａｄｓ数

Ｍａｐｐｅｄ

ｓＲＮＡ

比对到该病毒的

ｒｅａｄｓ数占比对到

数据库的总ｒｅａｄｓ

数比率／％

ＭａｐｐｅｄｓＲＮＡ／ｔｏｔａｌ

ｍａｐｐｅｄｓＲＮＡ

比对到该病毒

的ｒｅａｄｓ数占总

ｒｅａｄｓ数比率／％

ＭａｐｐｅｄｓＲＮＡ／

ｔｏｔａｌｓＲＮＡ

大豆花叶病毒犛狅狔犫犲犪狀犿狅狊犪犻犮狏犻狉狌狊 Ｄ００５０７．２ ４７１６．９５ ２１３７１０３ ８６．３３ １３．０６

花生斑驳病毒 犘犲犪狀狌狋犿狅狋狋犾犲狏犻狉狌狊 ＡＦ０２３８４８．１ ６４０．７５ ２９２１３７ １１．８０ １．７９

夜来香花叶病毒 犜犲犾狅狊犿犪犿狅狊犪犻犮狏犻狉狌狊 ＤＱ８５１４９３．１ ３７．６ １７２８０ ０．７０ ０．１１

黄瓜花叶病毒 犆狌犮狌犿犫犲狉犿狅狊犪犻犮狏犻狉狌狊 Ｄ００３５６．１ １０３．３１ １５７０１ ０．６３ ０．１０

辣椒褪绿斑点病毒 犘犲狆狆犲狉犮犺犾狅狉狅狋犻犮狊狆狅狋狏犻狉狌狊 ＫＸ２４７３７９．１ ６．１３ ２４５９ ０．１０ ０．０２

２．３　犘犲犕狅犞犌狅狀犵狕犺狌犾犻狀犵基因组序列分析

根据小ＲＮＡ测序获得的拼接片段和ＧｅｎＢａｎｋ

中已报道的ＰｅＭｏＶ分离物基因组序列，设计引物

进行分段扩增，获得与预期大小一致的片段，对回收

产物进行测序。根据测序结果设计５′、３′非编码区

引物，采用ＳＭＡＲＴｅｒＲＡＣＥ５′／３′试剂盒扩增目的

片段（图２），回收产物测序。

图２　花生斑驳病毒犘犲犕狅犞犌狅狀犵狕犺狌犾犻狀犵５′和

３′非编码区扩增产物

犉犻犵．２　犘犆犚狆狉狅犱狌犮狋狊狅犳犘犲犕狅犞犌狅狀犵狕犺狌犾犻狀犵５′犝犜犚犪狀犱３′犝犜犚

　

　　对分段测序结果进行拼接、校正后，除ｐｏｌｙ

（Ａ）尾外，获得的ＰｅＭｏＶＧｏｎｇｚｈｕｌｉｎｇ的基因组

序列长９７０９ｂｐ，提交到ＧｅｎＢａｎｋ取得的登录号

为 ＭＴ７９０７４４。序列中Ａ、Ｔ、Ｃ、Ｇ４种碱基的含

量分别为３２．６６％、２５．１８％、１８．１７％、２３．９９％，

５′非编码区（５′ＵＴＲ）包含１２２个碱基，３′非编

码区（３′ＵＴＲ）包含２８７个碱基。ＰｅＭｏＶＧｏｎｇ

ｚｈｕｌｉｎｇ在第１２３位 第９４２２位存在１个大的开

放阅读框（ＯＲＦ），编码１个由３０９９个氨基酸组

成的多聚蛋白（分子量３５１．２８ｋＤ）。该多聚蛋白

自身分解为１０个成熟的蛋白质，从Ｎ端到Ｃ端

依次 为 Ｐ１（３６．８２ｋＤ）、ＨＣＰｒｏ（５１．２９ｋＤ）、

Ｐ３（４０．３１ｋＤ）、６Ｋ１（５．７５ｋＤ）、ＣＩ（７０．９１ｋＤ）、

６Ｋ２（６．０８ｋＤ）、ＮＩａＶｐｇ（２１．３５ｋＤ）、ＮＩａＰｒｏ

（２７．７５ｋＤ）、ＮＩｂ（５９．５８ｋＤ）和ＣＰ（３１．６０ｋＤ）。

通过与其他ＰｅＭｏＶ分离物的氨基酸序列比对，确

定了多聚蛋白的９个切割位点，分别为ＫＩＨＱＹ／Ｓ、

ＨＹＶＶＧ／Ｇ、ＰＶＶＹＱ／Ａ、ＴＶＲＹＱ／Ｓ、ＴＶＱＹＱ／Ｓ、

ＰＶＫＹＱ／Ｇ、ＶＶＡＴＥ／Ｇ、ＳＶＥＹＱ／Ｓ、ＥＶＲＹＱ／Ｓ

（图３）。

图３　花生斑驳病毒公主岭分离物犘犲犕狅犞犌狅狀犵狕犺狌犾犻狀犵的基因组结构及其克隆策略

犉犻犵．３　犗狉犵犪狀犻狕犪狋犻狅狀狅犳狋犺犲犵犲狀狅犿犲狅犳犘犲犕狅犞犌狅狀犵狕犺狌犾犻狀犵犪狀犱犻狋狊犮犾狅狀犻狀犵狊狋狉犪狋犲犵狔

　

·３６·
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２．４　犘犲犕狅犞犌狅狀犵狕犺狌犾犻狀犵与犘犲犕狅犞其他分离物的

同源性比较

　　利用ＤＮＡＭＡＮ软件将ＰｅＭｏＶＧｏｎｇｚｈｕｌｉｎｇ

全基因组序列与ＧｅｎＢａｎｋ中已公布的其他ＰｅＭｏＶ

分离物基因组进行序列一致性分析，发现ＰｅＭｏＶ

Ｇｏｎｇｚｈｕｌｉｎｇ与它们在核苷酸水平上的一致性为

９５．８８％～９９．５３％，在氨基酸水平上的一致性为

９７．３９％～９９．８４％，其中与韩国分离物ＧＹＢＵ９２

（ＭＴ６０３８１９）的同源性在该两种水平上均为最高。

在单个基因区段上，ＨＣＰｒｏ、ＮＩａＰｒｏ、ＣＰ基因的序

列一致性多数高于全基因组序列一致性的平均值，

变异程度较低（表３）。

以马铃薯Ｙ病毒犘狅狋犪狋狅狏犻狉狌狊犢（ＰＶＹ）为外组

生物构建系统发育树，所有分离物聚成３个簇群，其

中哥伦比亚分离物ＰｅＭｏＶｐｉｎｔｏｉ（ＫＵ７０８５３２）单独

成为１簇，美国分离物ＰｅＭｏＶＭ（ＡＦ０２３８４８）、墨西

哥分离物ＰｅＭｏＶＩＮＩＦＡＰＳＪ８５（ＭＧ６４０４１４）、巴西

分离物ＰｅＭｏＶ（ＫＹ３５０１３８）聚成１簇，其余分离物聚

成１簇。ＰｅＭｏＶＧｏｎｇｚｈｕｌｉｎｇ与 ＰｅＭｏＶＧＹＢＵ９２

（ＭＴ６０３８１９）的亲缘关系最近（９９．５３％）（图４）。

表３　花生斑驳病毒公主岭分离物犘犲犕狅犞犌狅狀犵狕犺狌犾犻狀犵与犌犲狀犅犪狀犽中其他犘犲犕狅犞分离物全基因组核苷酸／氨基酸序列一致性分析

犜犪犫犾犲３　犆狅狀狊犻狊狋犲狀犮狔犪狀犪犾狔狊犻狊狅犳狀狌犮犾犲狅狋犻犱犲／犪犿犻狀狅犪犮犻犱狊犲狇狌犲狀犮犲狊狅犳狋犺犲狑犺狅犾犲犵犲狀狅犿犲狊犫犲狋狑犲犲狀

犘犲犕狅犞犌狅狀犵狕犺狌犾犻狀犵犪狀犱狅狋犺犲狉犘犲犕狅犞犻狊狅犾犪狋犲狊犳狉狅犿犌犲狀犅犪狀犽

分离物

Ｉｓｏｌａｔｅ

登录号

Ａｃｃｅｓｓｉｏｎｎｏ．

地区

Ｃｏｕｎｔｒｙ

寄主

Ｈｏｓｔ

核苷酸／氨基酸序列一致性／％

Ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ／Ａｍｉｎｏａｃｉｄｓｅｑｕｅｎｃｅｉｄｅｎｔｉｔｙ

基因组／氨基酸

Ｇｅｎｏｍｅ／

Ａｍｉｎｏａｃｉｄ

５′ＵＴＲ Ｐ１ ＨＣＰｒｏ Ｐ３ ６Ｋ１

ＰｅＭｏＶＧＹＢＵ９２ ＭＴ６０３８１９ 韩国 大豆 ９９．５３／９９．８４９７．５４ ９９．４８／９９．６９９９．７１／１００．００９９．４３／９９．４３ ９９．３６／１００．００

ＰｅＭｏＶＬｉａｏｎｉｎｇ ＭＨ２７０５２８ 中国 花生 ９９．５２／９９．６８９７．５４ ９９．５９／９９．６９ ９９．１２／９９．５６９９．５２／９９．１４ ９９．３６／１００．００

ＰｅＭｏＶＧＡＷＯｐ ＭＴ６０３８１６ 韩国 大豆 ９９．３３／９９．７４９６．７２ ９９．３８／９９．６９ ９９．２０／９９．５６９９．１４／９８．８５１００．００／１００．００

ＰｅＭｏＶＤａｅｇｕ ＭＴ６０３８５２ 韩国 大豆 ９９．２５／９９．５８９５．０８ ９９．０７／９９．０７ ９９．２７／９９．５６９９．１４／９８．８５ ９９．３６／１００．００

ＰｅＭｏＶＧＹＢＵｐ ＭＴ６０３８１８ 韩国 大豆 ９９．２７／９９．６５９７．３９ ９９．１７／９９．６９ ９９．０５／９９．３４９８．９５／９８．８５ ９８．７２／１００．００

ＰｅＭｏＶＨａｂｉｎ ＫＦ９７７８３０ 韩国 大豆 ９９．１５／９９．４２９６．７２ ９９．１７／９９．３８ ９９．２０／９９．５６９８．６６／９８．５７１００．００／１００．００

ＰｅＭｏＶＪＥＢＵｐ ＭＴ６０３８１７ 韩国 大豆 ９９．１５／９９．６１９４．８７ ９９．１７／９９．３８ ９９．２０／９９．５６９８．７６／９９．１４ ９８．７２／１００．００

ＰｅＭｏＶＧＣ ＬＣ２６０６４９ 韩国 赤豆 ９９．０６／９９．３２９５．９０ ９９．２８／９９．６９ ９９．１２／９９．３４９８．５７／９８．５７ ９８．７２／９８．０８

ＰｅＭｏＶＣＨＢＵｐ ＭＴ６０３８１５ 韩国 大豆 ９９．３４／９９．６８ － ９９．１７／１００．００９９．２０／１００．００９９．０４／９８．５７ ９９．３６／１００．００

ＰｅＭｏＶＰａｒａ ＭＫ３９６０６５ 巴西 花生 ９９．０６／９９．２６９４．７８ ９８．８６／９９．０７ ９９．１２／９９．５６９８．８５／９７．９９ ９８．７２／９８．０８

ＰｅＭｏＶｐａｒｔｉａｌｇｅｎｏｍｅ ＫＹ３５０１３８ 巴西 花生 ９７．６９／９９．０３９１．０１ ９６．６９／９６．８９ ９７．５２／９９．３４９７．７１／９８．５７ ９６．７９／１００．００

ＰｅＭｏＶＩＮＩＦＡＰＳＪ８５ ＭＧ６４０４１４ 墨西哥 － ９７．１６／９８．５５９３．４４ ９６．８９／９６．５８ ９７．５９／９９．１２９７．１３／９８．５７ ９６．７９／１００．００

ＰｅＭｏＶＭ ＡＦ０２３８４８ 美国 － ９７．１３／９８．２３９４．２６ ９７．００／９５．９６ ９７．７４／９８．９１９７．５２／９６．８５ ９８．０８／１００．００

ＰｅＭｏＶｐｉｎｔｏｉ ＫＵ７０８５３２ 哥伦比亚 花生 ９５．８８／９７．３９ － ９０．８０／９０．３７ ９６．１３／９６．９４９７．３３／９６．８５ ９６．７９／９８．０８

ＰｅＭｏＶＫＡＬＲ０２２３ ＬＣ４３３７３８ 肯尼亚 花生 ９８．１８／－ ７７．７８ ９６．３６／－ ９７．１３／－ ９６．２７／－ ９８．０８／－

分离物

Ｉｓｏｌａｔｅ

核苷酸／氨基酸序列一致性／％

Ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ／Ａｍｉｎｏａｃｉｄｓｅｑｕｅｎｃｅｉｄｅｎｔｉｔｙ

ＣＩ ６Ｋ２ ＮＩａＶｐｇ ＮＩａＰｒｏ ＮＩｂ ＣＰ ３′ＵＴＲ

ＰｅＭｏＶＧＹＢＵ９２ ９９．４２／９９．８４ ９９．３７／９８．１１ ９９．６５／１００．００ ９９．７３／１００．００ ９９．４２／１００．００ ９９．７６／１００．００ １００．００

ＰｅＭｏＶＬｉａｏｎｉｎｇ ９９．５３／９９．８４ ９９．３７／９８．１１ ９９．８２／１００．００ ９９．７３／１００．００ ９９．４９／９９．６１ ９９．８８／１００．００ １００．００

ＰｅＭｏＶＧＡＷＯｐ ９９．３７／９９．８４ １００．００／１００．００ ９９．３０／１００．００ ９９．７３／１００．００ ９９．３６／１００．００ ９９．４０／１００．００ ９９．３０

ＰｅＭｏＶＤａｅｇｕ ９９．３２／９９．８４ ９９．３７／９８．１１ ９９．６５／１００．００ ９９．５９／９９．５９ ９９．２３／１００．００ ９９．１６／９９．６４ １００．００

ＰｅＭｏＶＧＹＢＵｐ ９９．４２／９９．８４ ９８．７４／９８．１１ ９９．６５／９９．４７ ９９．７３／１００．００ ９９．４２／１００．００ ９９．０４／１００．００ １００．００

ＰｅＭｏＶＨａｂｉｎ ９９．３２／９９．８４ １００．００／１００．００ ９９．１２／９８．９５ ９９．４６／９９．５９ ９８．９７／９９．２３ ９９．１６／９９．６４ ９９．６６

ＰｅＭｏＶＪＥＢＵｐ ９９．３２／９９．８４ ９９．３７／９８．１１ ９９．４７／９９．４７ ９９．７３／１００．００ ９８．９７／９９．６１ ９９．１６／１００．００ １００．００

ＰｅＭｏＶＧＣ ９９．２１／９９．３７ ９９．３７／９８．１１ ９９．４７／１００．００ ９９．４６／１００．００ ９８．７８／９９．０３ ９９．２８／１００．００ ９９．３１

ＰｅＭｏＶＣＨＢＵｐ ９９．３７／９９．６８ ９８．７４／９８．１１ ９９．６５／９９．４７ ９９．５９／９９．５９ ９９．４２／１００．００ ９９．５２／１００．００ ９９．６５

ＰｅＭｏＶＰａｒａ ９９．１６／９９．５３ ９９．３７／９８．１１ ９９．１２／９８．９５ ９９．３２／９９．５９ ９９．１６／１００．００ ９９．１６／９８．９２ ９９．６３

ＰｅＭｏＶｐａｒｔｉａｌｇｅｎｏｍｅ ９７．７４／９９．３７ ９８．１１／９８．１１ ９６．８４／９９．４７ ９８．２４／９９．１９ ９８．２０／９９．４２ ９８．８０／９９．６４ ９８．７１

ＰｅＭｏＶＩＮＩＦＡＰＳＪ８５ ９８．００／９９．５３ ９８．１１／９６．２３ ９６．６７／９７．８９ ９７．２９／９８．３７ ９６．０７／９８．２６ ９７．９６／９８．９２ ９６．１９

ＰｅＭｏＶＭ ９７．６３／９９．２１ ９８．１１／９８．１１ ９６．８４／９８．４２ ９７．１５／９８．７８ ９６．０７／９８．２６ ９７．２４／９８．２０ ９６．２１

ＰｅＭｏＶｐｉｎｔｏｉ ９６．８４／９９．５３ ９４．９７／９６．２３ ９７．３７／９８．４２ ９７．０２／９８．７８ ９６．１４／９８．４６ ９６．７６／９８．２０ ９６．１９

ＰｅＭｏＶＫＡＬＲＯ２２３ ９６．１６／－ ８７．２９／－ ９４．９６／－ ９８．７８／－ ９９．４９／９３．２４ ９６．５０／１００．００ ９１．３５

　１）“－”表示ＧｅｎＢａｎｋ上未登录该序列。

“－”ｍｅａｎｓｔｈｅｓｅｑｕｅｎｃｅｉｓｎｏｔｒｅｇｉｓｔｅｒｅｄｏｎＧｅｎＢａｎｋ．
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４８卷第１期 张春雨等：侵染大豆的花生斑驳病毒公主岭分离物基因组测序及分析

图４　基于全基因组序列的花生斑驳病毒公主岭分离物犘犲犕狅犞犌狅狀犵狕犺狌犾犻狀犵与其他分离物的系统发育树

犉犻犵．４　犘犺狔犾狅犵犲狀犲狋犻犮狋狉犲犲狅犳犘犲犕狅犞犌狅狀犵狕犺狌犾犻狀犵狑犻狋犺狅狋犺犲狉狉犲狆狅狉狋犲犱犻狊狅犾犪狋犲狊犫犪狊犲犱狅狀犮狅犿狆犾犲狋犲犵犲狀狅犿犲

　

３　讨论

ＰｅＭｏＶ侵染大豆的情况已陆续在世界各地报

道，在我国各地也普遍发生，目前ＧｅｎＢａｎｋ上已报

道的ＰｅＭｏＶ大豆分离物全基因组序列均来自韩

国。本研究首次在吉林公主岭大豆上克隆得到了

ＰｅＭｏＶＧｏｎｇｚｈｕｌｉｎｇ的全基因组序列，对其进行一

致性分析发现，ＰｅＭｏＶＧｏｎｇｚｈｕｌｉｎｇ与侵染大豆的

韩国分离物 ＧＹＢＵ９２（ＭＴ６０３８１９）一致性最高

（９９．５３％），其 次 是 侵 染 花 生 的 辽 宁 分 离 物

（ＭＨ２７０５２８）（９９．５２％）。对ＰｅＭｏＶＧｏｎｇｚｈｕｌｉｎｇ的

基因产物比对发现，Ｐ１、Ｐ３、ＣＩ、ＮＩａＶｐｇ、ＮＩａＰｒｏ、ＮＩｂ

和ＣＰ在核苷酸水平均与辽宁分离物（ＭＨ２７０５２８）一

致 性 最 高，ＨＣＰｒｏ 与 韩 国 分 离 物 ＧＹＢＵ９２

（ＭＴ６０３８１９）一致性最高，而６Ｋ１和６Ｋ２与侵染大

豆的韩国分离物ＰｅＭｏＶＧＡＷＯｐ（ＭＴ６０３８１６）和

ＰｅＭｏＶＨａｂｉｎ（ＫＦ９７７８３０）一致性最高。

吉林省作为国家粮食主产区之一，大豆、花生、杂

粮杂豆等种植面积广泛，近年来随着花生种植效益优

势日益凸显，吉林省花生种植面积由２０００年的不足６

万ｈｍ２到２０１７年统计的２７万ｈｍ２左右，增长了近５

倍［７］，２０１８年达到３３万ｈｍ２左右，超过同期大豆的种

植面积。ＰｅＭｏＶ是侵染花生及豆科植物的重要病

害，尤其在花生和大豆毗邻种植区，更易造成病毒病

大面积暴发，严重影响花生、大豆的产量及种质资源。

目前吉林省ＰｅＭｏＶ侵染大豆的情况还未见报道，田

间也未见大面积发病，更应予以重视，及时防控。

本研究为后续研究ＰｅＭｏＶ基因组结构和功

能，基因进化机制以及病毒与寄主的互作等研究提

供了理论基础，同时对大豆的ＰｅＭｏＶ检测、防控以

及抗病育种等工作具有重要意义。
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