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摘要　为了明确木尔坦棉花曲叶病毒ｃｏｔｔｏｎｌｅａｆｃｕｒｌＭｕｌｔａｎｖｉｒｕｓ（ＣＬＣｕＭｕＶ）在新疆的发生分布，对采自新疆１３

个地（州）的１１６６份蜀葵、苘麻、棉花疑似病株进行ＣＬＣｕＭｕＶ分子鉴定和带毒检测，并对３种寄主上同期采集的

１５８８头烟粉虱进行隐种鉴定和带毒检测。结果显示，ＣＬＣｕＭｕＶＤＮＡＡ组分及其伴随的ＤＮＡβ卫星分子均可侵

染蜀葵、苘麻、棉花；基于ＤＮＡＡ及ＤＮＡβ组分的进化分析表明，新疆３种寄主上发生的ＣＬＣｕＭｕＶ与国内已报道

的ＣＬＣｕＭｕＶ进化关系一致；蜀葵、苘麻、棉花上ＣＬＣｕＭｕＶ带毒率存在差异，分别为２７．８７％、３３．３３％和１４．９５％；

ＭＥＡＭ１和ＭＥＤ隐种为新疆烟粉虱主要种群，分别占２６．７０％和６６．４４％，带毒率分别为２１．４６％和１７．６３％，说明

ＭＥＤ隐种为新疆烟粉虱优势种群，２个隐种均可携带ＣＬＣｕＭｕＶ且带毒率相近；ＭＥＡＭ１隐种在蜀葵、苘麻、棉花

上带毒率分别为２１．３９％、０和２８．２１％，ＭＥＤ隐种分别为１９．６１％，８．４７％和１１．１８％，表明２个隐种在不同寄主上

的带毒率存在差异。本研究明确了新疆地区侵染蜀葵、苘麻和棉花的ＣＬＣｕＭｕＶ发生及分布情况，并明确新疆烟

粉虱主要种群ＭＥＡＭ１和ＭＥＤ隐种在３种寄主上的分布及带毒情况，为新疆棉区防控ＣＬＣｕＭｕＶ发生严重危害

提供科学依据。
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　　棉花曲叶病ｃｏｔｔｏｎｌｅａｆｃｕｒｌｄｉｓｅａｓｅ（ＣＬＣｕＤ）是

棉花生长期的毁灭性病害，不仅造成棉纤维长度、

细度等品质下降，还严重影响产量，造成的产量损

失可达１０％～９０％
［１］。该病害是由烟粉虱犅犲犿犻狊

犻犪狋犪犫犪犮犻（Ｇｅｎｎａｄｉｕｓ）传播的双生病毒科犌犲犿犻狀犻狏犻

狉犻犱犪犲菜豆金色花叶病毒属犅犲犵狅犿狅狏犻狉狌狊的多种病

毒引起，通常统称为棉花曲叶病毒ｃｏｔｔｏｎｌｅａｆｃｕｒｌｖｉ

ｒｕｓ（ＣＬＣｕＶ）。ＣＬＣｕＶ可侵染其他寄主，并通过烟粉

虱传播到棉花上［１］，因此烟粉虱和其他寄主的分布和

带毒情况对该病害的传播及流行具有重要作用。

烟粉虱是由多个隐种组成的物种复合体，也是

传播 ＣＬＣｕＶ 的唯一昆虫介体
［２］。其中 Ｍｉｄｄｌｅ

ＥａｓｔＡｓｉａ Ｍｉｎｏｒ１（ＭＥＡＭ１）和 Ｍｅｄｉｔｅｒｒａｎｅａｎ

（ＭＥＤ）２个隐种入侵性强、分布广泛，在我国最为常

见且为害严重［３４］。新疆烟粉虱隐种鉴定显示２０１０

年前均为 ＭＥＡＭ１隐种
［４５］，自２０１１年首次报道

ＭＥＤ隐种入侵新疆后
［６］，不同区域烟粉虱种群组成

呈动态变化：南疆和田地区烟粉虱种群由 ＭＥＡＭ１

隐种发展为 ＭＥＤ隐种和 ＭＥＡＭ１隐种混发，以

ＭＥＤ隐种为优势种群
［７］；东疆鄯善县和北疆克拉玛

依市两区域由 ＭＥＤ隐种发展为２个隐种混发，但

以ＭＥＤ隐种为优势种群
［７８］；石河子市检测结果表

明，由ＭＥＡＭ１隐种转变为２个隐种混发，无明显

优势种群［７９］；乌鲁木齐市烟粉虱仅检测到ＭＥＤ隐

种［７９］；库尔勒市检测到ＡｓｉａＩＩ７隐种
［９］。由于不

同隐种烟粉虱对ＣＬＣｕＶ的传播能力差异显著，因

此及时监控烟粉虱隐种动态变化趋势及带毒情况是

预防该病害暴发流行的有力措施。

ＣＬＣｕＶ严重危害棉花的同时，还能以多种观赏

花卉和杂草作为寄主。苏丹已报道锦葵科Ｍａｌｖａｃｅ

ａｅ的棉属犌狅狊狊狔狆犻狌犿、木槿属犎犻犫犻狊犮狌狊、悬铃花属

犕犪犾狏犪狏犻狊犮狌狊、蜀葵属犃犾犮犲犪、苘麻属犃犫狌狋犻犾狅狀等９个

属植物可受到ＣＬＣｕＶ危害
［１０］；巴基斯坦在茄科Ｓｏ

ｌａｎａｃｅａｅ、葫芦科Ｃｕｃｕｒｂｉｔａｃｅａｅ、旋花科Ｃｏｎｖｏｌｖｕ

ｌａｃｅａｅ、豆科Ｆａｂａｃｅａｅ及锦葵科的蜀葵犃犾犮犲犪狉狅狊犲犪

（Ｌ．）Ｃａｖａｎ．、苘麻犃犫狌狋犻犾狅狀狋犺犲狅狆犺狉犪狊狋犻Ｍｅｄｉｃｕｓ．、

木槿 犎犻犫犻狊犮狌狊狊狔狉犻犪犮狌狊 Ｌ．等寄主上观察到了

ＣＬＣｕＶ危害的曲叶症状
［１１］；印度则报道了通过传

毒试验和ＥＬＩＳＡ检测，明确菜豆、辣椒、番茄和烟草

中存在ＣＬＣｕＶ
［１２］。上述报道明确了ＣＬＣｕＶ除了

危害棉花之外，还存在广泛的寄主，尤其是锦葵科中

多个属均可受到侵染，但受限于早期试验条件的限

制，并未明确病毒的具体种名。

木尔坦棉花曲叶病毒ｃｏｔｔｏｎｌｅａｆｃｕｒｌＭｕｌｔａｎ

ｖｉｒｕｓ（ＣＬＣｕＭｕＶ）是ＣＬＣｕＶ中危害最重、分布最

广的种类［１３］，由ＤＮＡＡ组分及其伴随的ＤＮＡβ卫

星分子组成。ＤＮＡβ只能依赖辅助病毒进行复制，

对病毒侵入寄主后的显症具有重要作用［１４］。ＣＬＣｕ

ＭｕＶ是导致２０世纪９０年代巴基斯坦ＣＬＣｕＤ大流

行的主要病原［１４］，并在印度［１５］、菲律宾［１６］等国家都

有危害。我国继２００６年在广东省首次发现ＣＬＣｕ

ＭｕＶ侵染朱槿犎．狉狅狊犪狊犻狀犲狀狊犻狊Ｌ．后
［１７］，广西、福

建、江苏、海南、云南、内蒙古和新疆等地均报道该病

毒的入侵［９］。寄主除棉花外［１８１９］，还包括秋葵属

犃犫犲犾犿狅狊犮犺狌狊 的 黄 秋 葵 犃．犲狊犮狌犾犲狀狋狌狊 （Ｌ．）

Ｍｏｅｎｃｈ
［２０］、悬铃花属的垂花悬铃花 犕．犪狉犫狅狉犲狌狊

ｖａｒ．狆犲狀犱狌犾犻犳犾狅狉狌狊
［２１］、木槿属的朱槿［２２］和红麻犎．

犮犪狀狀犪犫犻狀狌狊Ｌ．
［２３］等锦葵科寄主，但无侵染蜀葵属和

苘麻属寄主的报道。蜀葵是锦葵科蜀葵属多年生观

赏性花卉植物，在新疆城市和农村的房前屋后及田

间地头都有成片的分布；苘麻为锦葵科蜀葵属草本

植物，在世界范围广泛分布［２４］，也是棉田中最为常

见的杂草，ＣＬＣｕＭｕＶ能否侵染二者，与其能否在新

疆棉田扩散危害直接相关。

新疆作为我国重要棉区，２０１９年棉花产量占全

国８４．９０％，伴随携毒朱槿苗木和烟粉虱的跨区调

运，ＣＬＣｕＭｕＶ向新疆棉区传播的潜在风险急剧增

大；ＣＬＣｕＭｕＶ潜在寄主蜀葵和苘麻等在新疆的广

泛分布为病毒的扩散和持续危害提供了有利条件；

而烟粉虱隐种组成动态变化又为病害的有效监控增

加了难度。因此，本研究对全疆主要棉区开展棉花

和其他寄主ＣＬＣｕＭｕＶ侵染情况的普查，并对烟粉
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虱隐种的发生分布及带毒情况进行检测，明确该病

毒和带毒烟粉虱隐种的发生情况，以期为新疆棉花

曲叶病的早期监测防控提供科学依据。

１　材料与方法

１．１　材料

供试蜀葵、苘麻、棉花样品共１１６６份，为２０１７年

至２０２０年采自新疆东疆、南疆和北疆１３个地（州）：

其中７７８份为表现植株矮缩、叶片卷曲皱缩等症状的

蜀葵、苘麻疑似病株叶片；３８８份棉花样品无典型症

状，但均采自表现曲叶症状的蜀葵、苘麻附近。供试

烟粉虱１５８８头为同期采集自蜀葵、苘麻和棉花。

１．２　方法

１．２．１　ＤＮＡ提取

植物样品ＤＮＡ的提取使用天根生化科技（北

京）有限公司的新型植物基因组ＤＮＡ提取试剂盒

（ＤＰ３０５０３），并将ＤＮＡ于－２０℃保存。烟粉虱总

ＤＮＡ的提取
［２５］，将单头烟粉虱置于１．５ｍＬ的离心

管中，吸取２０μＬ裂解液［１０ｍｍｏｌ／ＬＴｒｉｓ（ｐＨ

８．４），５０ｍｍｏｌ／Ｌ氯化钾，０．２％ 明胶，０．４５％ 吐

温 ２０，０．４５％ＮＰ４０，６０ｍｇ／ｍＬ蛋白酶Ｋ］并用研

棒将其充分研磨匀浆，吸取２０μＬ裂解液清洗研棒

并将清洗液与匀浆混合，６５℃水浴１ｈ，接着沸水浴

１０ｍｉｎ，经短暂离心后即可用于ＰＣＲ反应，ＤＮＡ保

存于－２０℃。

１．２．２　ＣＬＣｕＭｕＶ检测及烟粉虱隐种鉴定

分别利用２对特异引物 ＡＦ／ＡＲ
［１９］和βＦ／

ＤＮＡβＲ对ＣＬＣｕＭｕＶＤＮＡＡ及伴随的ＤＮＡβ卫

星分子进行ＰＣＲ检测；利用烟粉虱犿狋犆犗Ⅰ 基因通

用引物Ｃ１Ｊ２１９５／ＲＢＱ２８１９
［２６］进行烟粉虱鉴定，

再通过ＢＦ／ＢＲ、ＱＦ／ＱＲ
［２７］对烟粉虱ＭＥＡＭ１和

ＭＥＤ隐种进行鉴定（表１）。

１．２．３　ＣＬＣｕＭｕＶＤＮＡＡ及ＤＮＡβ组分的克隆

测序及序列分析

　　分别在蜀葵、苘麻和棉花样品中选取代表性病

株，以其基因组ＤＮＡ为模板，利用ＣＬＣｕＭｕＶ特异性

引物ＡＦ／ＡＲ和βＦ／ＤＮＡβＲ对ＣＬＣｕＭｕＶＤＮＡＡ

及伴随的ＤＮＡβ卫星分子进行ＰＣＲ扩增（表１），克隆

并测序。序列测定由生工生物工程（上海）股份有限

公司完成，测序结果使用ＤＮＡＭＡＮ软件进行序列

拼接及相似性分析，利用 ＭＥＧＡＸ软件的邻接法

（ｎｅｉｇｈｂｏｒｊｏｉｎｉｎｇ）完成聚类分析及进化树构建。

表１　犆犔犆狌犕狌犞及烟粉虱检测所用的特异引物序列

犜犪犫犾犲１　犛犲狇狌犲狀犮犲狊狅犳狆狉犻犿犲狉狊犳狅狉犱犲狋犲犮狋犻狅狀狅犳犆犔犆狌犕狌犞犪狀犱狑犺犻狋犲犳犾狔

引物

Ｐｒｉｍｅｒ

引物序列（５′３′）

Ｐｒｉｍｅｒｓｅｑｕｅｎｃｅ

退火温度／℃

Ａｎｎｅａｌｉｎｇｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ

扩增基因

Ｇｅｎｅｏｆ

ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ

扩增片段大小／ｂｐ

Ｓｉｚｅｏｆａｍｐｌｉｆｉｅｄ

ｆｒａｇｍｅｎｔ

ＡＦ ＣＡＧＧＡＡＧＣＡＧＧＡＡＡＡＴＡＣＧＡＧＡ ５５ 犃犆２、犃犆３ ８３１

ＡＲ ＴＧＧＣＡＧＴＣＣＡＡＣＡＣＡＡＡＡＴＡＣＧ

βＦ ＡＡＧＴＣＧＡＡＴＧＧＡＡＣＧＴＧＡＡＴＧＴ ５５ β犆１ ４３３

ＤＮＡβＲ ＧＴＣＴＴＴＣＣＴＣＴＴＣＡＧＴＴＣＣＧ

Ｃ１Ｊ２１９５ ＴＴＧＡＴＴＴＴＴＴＧＧＴＣＡＴＣＣＡＧＡＡＧＴ ５５ 犿狋犆犗Ⅰ ６２０

ＲＢＱ２８１９ ＣＴＧＡＡＴＡＴＣＧＲＣＧＡＧＣＡＴＴＣＣ

ＢＦ ＣＴＡＧＧＧＴＴＴＡＴＴＧＴＴＴＧＡＧＧＴＣＡＴＣＡＴＡＴＡＴＴＣ ６３ 犆犗犡１ ４７８

ＢＲ ＡＡＴＡＴＣＧＡＣＧＡＧＧＣＡＴＴＣＣＣＣＣＴ

ＱＦ ＣＴＴＧＧＴＡＡＣＴＣＴＴＣＴＧＴＡＧＡＴＧＴＧＴＧＴＴ ６３ 犆犗犡１ ３０３

ＱＲ ＣＣＴＴＣＣＣＧＣＡＧＡＡＧＡＡＡＴＴＴＴＧＴＴＣ

２　结果与分析

２．１　侵染蜀葵、苘麻和棉花的犆犔犆狌犕狌犞的分子

鉴定

　　首先对蜀葵、苘麻疑似病株中的ＣＬＣｕＭｕＶ进

行分子鉴定，结果显示，４株蜀葵样品和３株苘麻样

品均能扩增到ＣＬＣｕＭｕＶＤＮＡＡ８３２～８３４ｂｐ的

目标片段，７个片段之间的核苷酸序列相似性为

９９．１６％～１００．００％；ＢＬＡＳＴ检索结果显示，７个序

列与ＣＬＣｕＭｕＶ分离物ＤＮＡＡ序列的相似性为

８９．９５％～９９．８８％。表明疑似感病蜀葵和苘麻均被

ＣＬＣｕＭｕＶ侵染。再对２株蜀葵和２株苘麻病株中

ＣＬＣｕＭｕＶ伴随的ＤＮＡβ分子进行鉴定，均能扩增到

４３２～４３３ｂｐ的目标ＤＮＡβ片段，４个片段之间的核苷

酸序列相似性为９９．０８％～１００．００％，与ＣＬＣｕＭｕＶ

ＤＮＡβ序列的相似性为８５．１９％～９９．７７％，表明侵染

蜀葵和苘麻的ＣＬＣｕＭｕＶ伴随有ＤＮＡβ分子。

对２０份采集自感病蜀葵和苘麻附近的棉花样
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品进行ＣＬＣｕＭｕＶ鉴定，结果从８株棉花中扩增到

ＣＬＣｕＭｕＶＤＮＡＡ 目 标 片 段，序 列 大 小 均 为

８３２ｂｐ，且 核 苷 酸 序 列 相 似 性 为 ９９．１６％ ～

１００．００％；８个序列与ＣＬＣｕＭｕＶ分离物ＤＮＡＡ

序列相似性为９１．９５％～１００．００％，表明８株棉花

均被ＣＬＣｕＭｕＶ侵染；对其中３份样品中ＣＬＣｕ

ＭｕＶ伴随的 ＤＮＡβ分子进行鉴定，均可获得约

４００ｂｐ的预期目标片段，测序结果表明其均为

４３３ｂｐ，３个片段之间的序列相似性为９９．５４％～

９９．７７％，与ＣＬＣｕＭｕＶ卫星分子ＤＮＡβ的序列的

相似性为８５．１９％～９９．７７％，表明侵染棉花的

ＣＬＣｕＭｕＶ伴随有ＤＮＡβ卫星分子。进一步比对

分析发现，棉花中的ＣＬＣｕＭｕＶ与蜀葵和苘麻病株

中ＤＮＡＡ序列间的相似性均超过９８．５６％，其伴

随的 ＤＮＡβ卫星分子序列间的相似性也均超

过９９．６２％。

２．２　侵染蜀葵、苘麻和棉花的犆犔犆狌犕狌犞犇犖犃犃

及犇犖犃β组分进化分析

　　基于蜀葵、苘麻和棉花中获得的ＣＬＣｕＭｕＶ

ＤＮＡＡ序列构建系统发育树，结果如图１所示，所

图１　基于犆犔犆狌犕狌犞犇犖犃犃组分序列片段构建的系统发育树

犉犻犵．１　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狊犲狇狌犲狀犮犲狅犳犆犔犆狌犕狌犞犇犖犃犃犳狉犪犵犿犲狀狋狊
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有ＣＬＣｕＭｕＶ聚类在一个大的进化分支上，中国来

源的ＣＬＣｕＭｕＶ聚在一个亚分支上，其中新疆蜀葵

３个分离物ｘｊｓｋ０２、ｘｊｓｋ０６和ｘｊｓｋ２６及８个棉花分

离物 ｘｊｍｈ０５、ｘｊｍｈ０９、ｘｊｍｈ１０、ｘｊｍｈ１１、ｘｊｍｈ１２、

ｘｊｍｈ１３、ｘｊｍｈ１４和 ｘｊｍｈ１６与侵染广西棉花的

ＣＬＣｕＭｕＶ（登录号：ＪＱ３１７６０３）进化关系最近；蜀葵

分离物ｘｊｓｋ１７与侵染广西朱槿的ＣＬＣｕＭｕＶ进化

关系最近；苘麻分离物ｘｊｑｍ０１、ｘｊｑｍ０２和ｘｊｑｍ０６

与侵染广东棉花、秋葵及江苏朱槿的ＣＬＣｕＭｕＶ进

化关系最近。而来自巴基斯坦、印度的ＣＬＣｕＭｕＶ

则聚类在另外１个亚分支上。以上结果表明，新疆

蜀葵、棉花上发生的ＣＬＣｕＭｕＶ与广西棉花上的

ＣＬＣｕＭｕＶ具有相同的进化关系；新疆苘麻上发生

的ＣＬＣｕＭｕＶ 与广东和江苏锦葵科植物上的

ＣＬＣｕＭｕＶ具有相同的进化关系。

基于蜀葵、苘麻和棉花中获得的 ＣＬＣｕＭｕＶ

ＤＮＡβ序列构建系统发育树，结果如图２所示，所有

ＣＬＣｕＭｕＶ伴随的ＤＮＡβ聚类在一个大的进化分支

上，中国来源的ＣＬＣｕＭｕＶ伴随的ＤＮＡβ聚在一个

亚分支上，其中新疆蜀葵２个分离物ｘｊｓｋ０２、ｘｊｓｋ０６

伴随的ＤＮＡβ与侵染广西朱槿和侵染广东垂花悬

铃花的ＣＬＣｕＭｕＶ伴随的ＤＮＡβ进化关系最近；苘

麻分离物ｘｊｑｍ０２、ｘｊｑｍ０６伴随的ＤＮＡβ和棉花分

离物ｘｊｍｈ０５、ｘｊｍｈ０９及ｘｊｍｈ１０与侵染江苏朱槿和

侵染广西棉花的ＣＬＣｕＭｕＶ伴随的ＤＮＡβ进化关

系最近。而来自巴基斯坦、印度的ＣＬＣｕＭｕＶ伴随

的ＤＮＡβ则聚类在另一个亚分支上。以上结果表

明，新疆蜀葵、苘麻和棉花上发生的ＤＮＡβ分子在

进化上与其辅助病毒ＣＬＣｕＭｕＶ具有一致性，即新

疆发生的ＣＬＣｕＭｕＶ及其卫星分子ＤＮＡβ与来源

于广东、广西及江苏的锦葵科植物上的ＣＬＣｕＭｕＶ

及其卫星ＤＮＡβ具有相同的进化关系。

图２　基于犆犔犆狌犕狌犞犇犖犃β组分序列片段构建的系统发育树

犉犻犵．２　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狊犲狇狌犲狀犮犲狅犳犆犔犆狌犕狌犞犇犖犃β犳狉犪犵犿犲狀狋狊
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２．３　蜀葵、苘麻及棉花携带犆犔犆狌犕狌犞的检测结果

为了明确ＣＬＣｕＭｕＶ在全疆的发生分布，对采

集自新疆１３个地州的１１６６份样品进行ＰＣＲ带毒

检测，结果显示（表２），２７６份样品感染 ＣＬＣｕ

ＭｕＶ，且 均 伴 随 ＤＮＡβ卫 星 分 子，带 毒 率 为

２３．６７％。对３种寄主的带毒情况进行分析，７５７

份蜀葵样品中２１１份样品检测到病毒，带毒率为

２７．８７％，其中东疆１８份样品中，１５份检测到病

毒，检出率为８３．３３％；北疆２１４份样品中，１０５份

检测到病毒，检出率为４９．０７％；南疆５２５份样品

中，９１份检测到病毒，检出率为１７．３３％。２１份苘

麻样品中７份检测到病毒，检出率为３３．３３％，其

中南疆１３份样品中，４份检测到病毒，带毒率为

３０．７７％；北疆８份样品中，３份检测到病毒，检出

率为３７．５０％。３８８份棉花样品中５８份检测到

ＣＬＣｕＭｕＶ，检出率为１４．９５％，其中东疆１６份样

品中，１０份检测到病毒，检出率为６２．５０％；南疆

２２份样品中，５份检测到病毒，检出率为２２．７３％；

北疆３５０份样品中，４３份检测到病毒，检出率为

１２．２９％。上述结果表明，蜀葵和苘麻带毒率分别

为２７．８７％和３３．３３％，均高于棉花１４．９５％的带

毒率；蜀葵带毒率表现为东疆＞北疆＞南疆，苘麻

带毒率表现为北疆＞南疆，棉花带毒率表现为东疆

＞南疆＞北疆。

表２　新疆不同区域蜀葵、苘麻和棉花中犆犔犆狌犕狌犞的检测结果

犜犪犫犾犲２　犇犲狋犲犮狋犻狅狀狅犳犆犔犆狌犕狌犞犻狀犃犾犮犲犪狉狅狊犲犪，犃犫狌狋犻犾狅狀狋犺犲狅狆犺狉犪狊狋犻犪狀犱犮狅狋狋狅狀犻狀犱犻犳犳犲狉犲狀狋狉犲犵犻狅狀狊狅犳犡犻狀犼犻犪狀犵

区域

Ａｒｅａ

采样地点

Ｌｏｃａｔｉｏｎ

寄主

Ｈｏｓｔ

采样数／株

Ｎｕｍｂｅｒｓｏｆ

ｓａｍｐｌｅｓ

阳性株数／株

Ｎｕｍｂｅｒｓｏｆ

ｐｏｓｉｔｉｖｅｐｌａｎｔｓ

检出率／％

Ｐｏｓｉｔｉｖｅｒａｔｅ

东疆

ＥａｓｔｅｒｎＸｉｎｊｉａｎｇ

吐鲁番地区 蜀葵 １１ ９ ８１．８２

哈密地区 蜀葵 ７ ６ ８５．７１

棉花 １６ １０ ６２．５０

南疆

ＳｏｕｔｈｅｒｎＸｉｎｊｉａｎｇ

和田地区 蜀葵 ５４ １３ ２４．０７

喀什地区 蜀葵 ２７０ ４０ １４．８１

苘麻 １１ ４ ３６．３６

棉花 ２２ ５ ２２．７３

阿克苏地区 蜀葵 １２０ ２５ ２０．８３

苘麻 ２ ０ ０．００

克孜勒苏柯尔克孜自治州 蜀葵 ２９ ５ １７．２４

巴音郭楞蒙古自治州 蜀葵 ４１ ７ １７．０７

图木舒克地区 蜀葵 １１ １ ９．０９

北疆

ＮｏｒｔｈｅｒｎＸｉｎｊｉａｎｇ

乌鲁木齐地区 蜀葵 １５ ８ ５３．３３

石河子地区 蜀葵 ７８ ６５ ８３．３３

苘麻 ８ ３ ３７．５０

棉花 ２９７ ３３ １１．１１

塔城地区 蜀葵 ３０ １３ ４３．３３

棉花 ５１ １０ １９．６１

伊犁哈萨克自治州 蜀葵 ６３ １９ ３０．１６

博尔塔拉蒙古自治州 蜀葵 ２８ ０ ０．００

棉花 ２ ０ ０．００

全疆

Ｘｉｎｊｉａｎｇ

蜀葵 ７５７ ２１１ ２７．８７

苘麻 ２１ ７ ３３．３３

棉花 ３８８ ５８ １４．９５

总计　Ｔｏｔａｌ １１６６ ２７６ ２３．６７

２．４　蜀葵、苘麻及棉花上烟粉虱隐种及犆犔犆狌犕狌犞

带毒率的检测

　　利用烟粉虱犿狋犆犗Ⅰ 基因片段通用引物对病株

上的粉虱进行种类鉴定，明确病株上采集的１５８８

头粉虱均为烟粉虱；进而利用隐种特异性引物对烟

粉虱进行隐种鉴定，结果显示 ＭＥＡＭ１隐种为４２４

头，占２６．７０％，ＭＥＤ隐种１０５５头，占６６．４４％，另

有１０９头未确定隐种，占６．８６％（表３）。对烟粉虱带

毒情况进行检测，结果显示，ＭＥＡＭ１隐种带毒率为

２１．４６％，东疆、南疆和北疆的带毒率分别为１８．７５％、

７．９８％和４０．５９％；ＭＥＤ隐种带毒率为１７．６３％，东

疆、南疆和北疆的带毒率分别为１３．４５％、１８．３２％和
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１６．８３％；未确定种烟粉虱均不带毒。对３种寄主上

的烟粉虱隐种及其带毒率进行分析，蜀葵上１３０３

头烟粉虱，检测到２４２头携带ＣＬＣｕＭｕＶ，带毒率为

１８．５７％，其中 ＭＥＡＭ１隐种占２８．７０％，带毒率为

２１．３９％，ＭＥＤ隐种占６３．３９％，带毒率为１９．６１％；

苘麻上７３头烟粉虱中，ＭＥＤ隐种占８０．８２％，带

毒率为８．４７％；ＭＥＡＭ１隐种占１５．０７％，未检测

到携带ＣＬＣｕＭｕＶ；棉花上２１２头烟粉虱中，３０头

检测到病毒，带毒率为１４．１５％，其中 ＭＥＡＭ１隐

种占１８．４０％，带毒率为２８．２１％，ＭＥＤ隐种占

８０．１９％，带毒率为１１．１８％。上述结果表明，烟粉

虱ＭＥＡＭ１和 ＭＥＤ隐种均可携带ＣＬＣｕＭｕＶ，平

均带毒率差异不大；但从区域分布来看，ＭＥＡＭ１隐

种的带毒率在东疆（１８．７５％）、南疆（７．９８％）和北疆

（４０．５９％）差异较大，而ＭＥＤ隐种在上述三个区域带

毒率差异不大；从烟粉虱寄主来看，蜀葵上的烟粉虱

带毒率（１８．５７％）高于苘麻（６．８５％）和棉花（１４．１５％）

的带毒率。

表３　新疆不同区域蜀葵、苘麻和棉花上的烟粉虱隐种鉴定及犆犔犆狌犕狌犞的检测

犜犪犫犾犲３　犐犱犲狀狋犻犳犻犮犪狋犻狅狀狅犳犮狉狔狆狋犻犮狊狆犲犮犻犲狊犪狀犱犆犔犆狌犕狌犞犱犲狋犲犮狋犻狅狀狅犳犅犲犿犻狊犻犪狋犪犫犪犮犻犳狉狅犿犃犾犮犲犪狉狅狊犲犪，

犃犫狌狋犻犾狅狀狋犺犲狅狆犺狉犪狊狋犻犪狀犱犮狅狋狋狅狀犻狀犱犻犳犳犲狉犲狀狋狉犲犵犻狅狀狊狅犳犡犻狀犼犻犪狀犵

区域

Ａｒｅａ

采样地点

Ｌｏｃａｔｉｏｎ

寄主

Ｈｏｓｔ

总量／头

Ｔｏｔａｌ

ｎｕｍｂｅｒ

ＭＥＡＭ１隐种

ＭＥＡＭ１ｃｒｙｐｔｉｃｓｐｅｃｉｅｓ

数量／头

Ｎｕｍｂｅｒ

检出数量／头

Ｎｕｍｂｅｒ

ｏｆｐｏｓｉｔｉｖｅ

ｉｎｓｅｃｔｓ

带毒率／％

Ｖｉｒｕｌｉｆｅｒｏｕｓ

ｒａｔｅ

ＭＥＤ隐种

ＭＥＤｃｒｙｐｔｉｃｓｐｅｃｉｅｓ

数量／头

Ｎｕｍｂｅｒ

检出数量／头

Ｎｕｍｂｅｒ

ｏｆｐｏｓｉｔｉｖｅ

ｉｎｓｅｃｔｓ

带毒率／％

Ｖｉｒｕｌｉｆｅｒｏｕｓ

ｒａｔｅ

东疆

ＥａｓｔｅｒｎＸｉｎｊｉａｎｇ

吐鲁番地区 蜀葵 ４９ ５ １ ２０．００ ４４ ６ １３．６４

哈密地区 蜀葵 １１８ １１ ２ １８．１８ ７５ １０ １３．３３

南疆

ＳｏｕｔｈｅｒｎＸｉｎｊｉａｎｇ

和田地区 蜀葵 ９０ ０ ０ ０．００ ８９ ４ ４．４９

喀什地区 蜀葵 ４４１ １１１ ９ ８．１１ ３２１ ６９ ２１．５０

苘麻 ４７ １１ ０ ０．００ ３６ ５ １３．８９

棉花 １７７ １３ １ ７．６９ １６１ １６ ９．９４

阿克苏地区 蜀葵 ２０１ ６７ ５ ７．４６ １３１ ４２ ３２．０６

克孜勒苏柯尔克孜自治州 蜀葵 １９ ５ ０ ０．００ １３ ３ ２３．０８

苘麻 ２６ ０ ０ ０．００ ２３ ０ ０．００

巴音郭楞蒙古自治州 蜀葵 ４１ ８ １ １２．５０ ３３ ９ ２７．２７

图木舒克市 蜀葵 ５２ ２３ ３ １３．０４ ２８ ５ １７．８６

北疆

Ｎｏｒｔｈｅｒｎ

Ｘｉｎｊｉａｎｇ

乌鲁木齐地区 蜀葵 ２０ ６ ３ ５０．００ １４ ６ ４２．８６

石河子地区 蜀葵 ５６ ４６ ２７ ５８．７０ １０ ２ ２０．００

棉花 ３５ ２６ １０ ３８．４６ ９ ３ ３３．３３

塔城地区 蜀葵 ３７ １９ １４ ７３．６８ １３ ６ ４６．１５

伊犁哈萨克自治州 蜀葵 ７７ １１ ７ ６３．６４ ５５ ０ ０．００

博尔塔拉蒙古自治州 蜀葵 １０２ ６２ ８ １２．９０ ０ ０ ０．００

全疆

Ｘｉｎｊｉａｎｇ

蜀葵 １３０３ ３７４ ８０ ２１．３９ ８２６ １６２ １９．６１

苘麻 ７３ １１ ０ ０．００ ５９ ５ ８．４７

棉花 ２１２ ３９ １１ ２８．２１ １７０ １９ １１．１８

总计　Ｔｏｔａｌ １５８８ ４２４ ９１ ２１．４６ １０５５ １８６ １７．６３

３　结论与讨论

本研究针对ＣＬＣｕＭｕＶ入侵新疆的寄主开展

了研究，明确ＣＬＣｕＭｕＶ可侵染蜀葵和苘麻，并

伴随ＤＮＡβ卫星分子，这是我国首次报道。分子

检测结果表明，蜀葵带毒率为２７．８７％，苘麻带毒

率为３３．３３％，说明ＣＬＣｕＭｕＶ通过花卉携带传

入新疆后，已经在东疆、南疆和北疆借助多年生

花卉及棉田杂草定殖下来，成为田间扩散的初侵

染源。

对感病寄主附近的棉花进行ＣＬＣｕＭｕＶ分子

鉴定，明确ＣＬＣｕＭｕＶ能够侵染棉花，并伴随卫星

分子 ＤＮＡβ，感病寄主附近的棉花带毒率为

１４．９５％。因目前检测的感病棉花均无明显的受害
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症状，表明新疆棉花隐症带毒。对于隐症带毒是否

与棉花品种有关，或是与病毒侵入时期过晚有关，还

有待深入研究。

烟粉虱是ＣＬＣｕＭｕＶ的唯一昆虫传播介体。

本研究对感病蜀葵、苘麻、棉花上采集的烟粉虱进行

隐种鉴定及带毒检测，结果显示，新疆烟粉虱主要由

ＭＥＡＭ１和 ＭＥＤ隐种组成，ＭＥＤ隐种为优势种

群；ＭＥＡＭ１隐种带毒率为２１．４６％，ＭＥＤ隐种带

毒率１７．６３％。虽然在不同的地理区域烟粉虱隐种

的分布及带毒率存在差异，但二者均具有潜在的传

毒风险。林林等的研究表明 ＭＥＡＭ１可将ＣＬＣｕ

ＭｕＶ传播到棉花上
［２８］，Ｐａｎ等的研究表明ＭＥＤ隐

种具有将ＣＬＣｕＭｕＶ传到烟草上的能力
［２９］。鉴于

本研究在田间棉花植株上已检测到ＣＬＣｕＭｕＶ的

侵染，关于 ＭＥＡＭ１隐种和 ＭＥＤ隐种传毒能力还

有待进一步深入研究。

作者前期的调查发现，在新疆多个地区的花卉

植物朱槿携带ＣＬＣｕＭｕＶ，因气候寒冷，朱槿在新疆

主要以室内盆栽模式进行种植，不利于烟粉虱传播

ＣＬＣｕＭｕＶ，而蜀葵属于多年生花卉，因其花色艳

丽，易于种植，是新疆各地主要的庭院花卉；苘麻作

为棉田主要杂草，在新疆亦有广泛分布。已有的研

究表明，田间杂草就像双生病毒犅犲犵狅犿狅狏犻狉狌狊的储

存库，可以作为其生存和传播的寄主或替代寄主，能

同时被多种该属病毒及卫星复合侵染从而增加病毒

重组的几率［３０３１］。本研究从田间症状和分子检测水

平进一步明确了ＣＬＣｕＶ中的ＣＬＣｕＭｕＶ可侵染蜀

葵和苘麻。棉花为一年生喜温草本植物，在寒冷的

冬季不能生长，而中间寄主不仅为病毒提供越冬场

所，并为次年棉花生长期烟粉虱传播病毒提供毒源，

还可借远距离调运将病毒及烟粉虱传播到新的区

域，因此中间寄主在棉花曲叶病的传播中起重要作

用，务必引起重视。
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