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摘　要：通过反转录聚合酶链式反应（ＲＴＰＣＲ），克隆了我国 ６个大豆花叶病毒（ＳＭＶ）分离物的 ＨＣＰｒｏ基因全长

ｃＤＮＡ，并测定了其全序列，探索其与病毒致病性和交叉保护作用的关系。结果表明：ＨＣＰｒｏ基因全长为 １３７１ｎｔ，编

码的 ＨＣＰｒｏ蛋白为 ４５７个氨基酸，其中包含与病毒移动有关的 ＣＣＣ基序、与蚜传相关的 ＰＴＫ基序等功能结构域。

６个 ＳＭＶ分离物的 ＨＣＰｒｏ基因核苷酸序列同源性为 ８９．２％ ～９９．９％，由此推导的氨基酸序列同源性为 ９５．４％ ～

９９．８％，其中 ＳＭＶ分离物 ＴＳ２１６和４４３４仅有１个碱基差异。将序列信息与６个 ＳＭＶ分离物在１０个鉴别寄主上的

症状反应以及分离物间的交叉保护作用进行综合分析发现，ＨＣＰｒｏ基因同源性高的 ＳＭＶ分离物在鉴别寄主上的

致病性反应没有明显的相似性，而 ＨＣＰｒｏ基因同源性高、亲缘关系近的部分 ＳＭＶ分离物之间交叉保护作用明显。

结果证明６个 ＳＭＶ分离物的 ＨＣＰｒｏ基因高度同源，同源性高低与其在鉴别寄主上的致病性反应没有明显联系，但

同源性高、亲缘关系近的分离物间交叉保护作用可能较强。
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　　大豆花叶病毒（ＳｏｙｂｅａｎＭｏｓａｉｃＶｉｒｕｓ，ＳＭＶ）是
一种全球性大豆病害，严重影响大豆产量和品质，

甚至造成绝产。病毒侵入大豆植株后，通过细胞间

移动和长距离运输引起系统性侵染。病毒的运动

除受寄主因子影响外，还受到病毒本身编码的运动

蛋白（Ｍｏｖｅｍｅｎｔｐｒｏｔｅｉｎ，ＭＰ）控制［１］
。由于不同病

毒的 ＭＰ功能相似，以 ＭＰ突变基因转化的植株抗
性强且抗谱广

［２］
，因此利用缺陷或异源的 ＭＰ介导

广谱病毒抗性的设想使得转一种基因而抗多种病

毒成为可能。ＳＭＶ的 ＨＣＰｒｏ（ｈｅｌｐｅｒｃｏｍｐｏｎｅｎｔｐｒｏ

ｔｅｉｎａｓｅ，辅助成分蛋白酶）蛋白属于运动蛋白［３］
，其

参与病毒生活史的各个环节，因此深入研究 ＨＣＰｒｏ
基因对防治 ＳＭＶ有着现实意义。到目前为止，转外
壳蛋白（ＣＰ）或复制酶（ＮＩｂ）基因的抗病毒植株均
有报道，而病毒 ＭＰ介导的抗性运用未见报道，这是
由于筛选突变的无功能 ＭＰ基因难度较大［４］

。因此

深入了解 ＭＰ的结构和功能，有助于利用突变的无
功能 ＭＰ进行抗病毒转基因植株的培育。该研究旨
在克隆来源不同的 ＳＭＶ分离物的 ＨＣＰｒｏ基因，通
过其氨基酸或核苷酸的变异分析，探讨 ＳＭＶ分离物
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间致病力、交叉保护作用的差异与 ＨＣＰｒｏ基因同
源性的关系，为探讨该基因的变异对其功能的影响

以及大豆抗病毒基因工程等打下基础。并探讨根

据 ＨＣＰｒｏ基因序列变异划分 ＳＭＶ株系的可能。

１　材料与方法

１．１　供试材料
６个 ＳＭＶ分离物以及 １０个鉴别寄主（表 １）均

由南京农业大学国家大豆改良中心提供。ＳＭＶ分
离物在南农１１３８２上繁殖保存。

试验所用 ＲＮＡ提取试剂盒购自北京天为时代
公司，ＥｘＴａｑＤＮＡ聚合酶、ＡＭＶ反转录酶和 ＤＮＡ
分子量标准购自 ＴａＫａＲａ公司，ｐＥＧＭＴＥａｓｙＶｅｃｔｏｒ
和 Ｔ４ＤＮＡ连接酶购自 Ｐｒｏｍｅｇａ公司，ＸＧａｌ、ＩＰＴＧ、
Ａｍｐ购自南京生兴公司，琼脂糖 ＤＮＡ回收试剂盒
购自 Ｂｉｏｆｕｘ公司。
１．２　试验方法
１．２．１　ＳＭＶ接种及症状反应的观察　２００７年 ９月
～１０月在南京农业大学防虫网室中盆播大豆品种，
第１对真叶展开时采用常规摩擦接种方法将 ６个
ＳＭＶ分离物分别接种到 １０个大豆鉴别寄主上，接
种后２０ｄ观察并记录各品种的症状反应。
１．２．２　ｃＤＮＡ的合成及 ＨＣＰｒｏ基因的 ＰＣＲ扩增　
取接种 ＳＭＶ１４ｄ后的南农 １１３８２感病叶片 ０．１ｇ，
在液氮中磨碎，按 ＴＩＡＮＧＥＮ试剂盒说明书提取总
ＲＮＡ，以不接种的健康叶片为阴性对照。根据已报
道 Ｇ７（Ｇｅｎｂａｎｋ登录号 ＡＦ２４１７３９）、Ｇ７Ｈ（Ｇｅｎｂａｎｋ
登录号 ＡＹ２９４０４５）、Ｙ５（Ｇｅｎｂａｎｋ登录号 ＡＪ３１０２００）

和 Ｈａｎｇｚｈｏｕ（Ｇｅｎｂａｎｋ登录号 ＡＪ３１２４３９）全长序列

设计引物，由上海英骏公司合成。引物序列如下：

ＨＣＦ：５′ＧＡＴＡＴＴＣＡＧＧＡＡＴＴＣＴＣＣＣＡＡＡＡＴＣ

ＣＴＧＡＡＧ３′

ＨＣＲ：５′ＣＴＧＴＣＣＣＴＣＧＡＧＣＴＡＡＣＣＡＡＣＴＣＴＧ

ＴＡＧＡＡＴＴＴＣ３′

１．２．３　ＨＣＰｒｏ基因的克隆　采用 Ｂｉｏｆｕｘ公司琼脂

糖凝胶 ＤＮＡ回收试剂盒回收 ＰＣＲ产物，采用 Ｐｒｏ

ｍｅｇａ公司 Ｔ４ＤＮＡ连接酶将回收产物连入 ｐＥＧＭＴ

Ｅａｓｙ载体，加入到 ＣａＣｌ２法制备的感受态大肠杆菌

ＤＨ５α细胞上进行转化，在 ＬＢ＋Ａｍｐ＋ＩＰＴＧ＋Ｘｇａｌ

平板上挑取白色重组菌落后培养。

１．２．４　ＤＮＡ序列测定及分析　以菌落为模板进行

ＰＣＲ反应，１％琼脂糖凝胶电泳检测含有目的插入

片段的阳性克隆送由上海英骏公司进行双向测序。

测序结果采用 Ｃｌｕｓｔａｌｘ及 Ｇｅｎｅｄｏｃ软件进行分析。

２　结果与分析

２．１　品种反应
６个 ＳＭＶ分离物在１０个鉴别寄主上的症状反

应见表 １。从表 １可以看出，ＳＭＶ分离物在大豆植
株上的症状主要表现为花叶和坏死，或 ２类症状同
时出现。同一病毒分离物侵染不同品种或同一品

种感染不同分离物均可产生不同的症状，病毒和大

豆品种之间存在互作。

表 １　６个 ＳＭＶ分离物在鉴别寄主上的症状反应

Ｔａｂｌｅ１　ＲｅａｃｔｉｏｎｏｆｔｅｎｈｏｓｔｓｔｏｓｉｘＳＭＶｉｓｏｌａｔｅｓ

鉴别寄主

Ｈｏｓｔ

ＳＭＶ分离物　ＳＭＶｉｓｏｌａｔｅ

ＤＢ６０４ ＢＪ１５７ ４４３４ ＴＳ２１６ ＣＺ２１７６５１７３

南农１１３８２Ｎａｎｎｏｎｇ１１３８２ ／Ｍ ／Ｍ ／Ｍ ／Ｍ ／Ｍ ／Ｍ
诱变３０Ｙｏｕｂｉａｎ３０ ／Ｍ ／ＭＮ Ｎ／Ｎ ／Ｍ ／Ｍ ／Ｍ
８１０１ ／Ｍ Ｎ／Ｍ ／Ｍ ／Ｍ ／Ｍ ／Ｍ
铁丰２５Ｔｉｅｆｅｎｇ２５ ／Ｍ ／Ｍ ／Ｎ ／Ｍ ／Ｍ ／Ｍ
Ｄａｖｉｓ ／Ｍ ／Ｎ Ｎ／ＭＮ ／Ｍ ／Ｍ ／Ｍ
Ｂｕｆｆａｌｏ ／Ｍ Ｎ／ＭＮ Ｎ／ＭＮ ／ＭＮ ／Ｍ ／Ｍ
早熟１８Ｚａｏｓｈｕ１８ ／ ／Ｍ Ｎ／Ｎ ／Ｍ ／Ｍ ／Ｍ
Ｋｗａｎｇｇｙｏ ／Ｍ Ｎ／Ｍ ／ＭＮ ／Ｍ Ｎ／Ｎ ／Ｍ
齐黄１号 ＱｉｈｕａｎｇＮｏ１ ／ ／ ／Ｍ ／ ／ ／Ｍ
科丰１号 ＫｅｆｅｎｇＮｏ１ ／ ／ ／Ｍ ／ ／ ／Ｍ

　　接种叶反应／上位叶反应；Ｍ为花叶，Ｎ为坏死，为无症状。

Ｒｅａｃｔｉｏｎｏｆｉｎｏｃｕｌａｔｅｄｌｅａｖｅｓ／Ｒｅａｃｔｉｏｎｏｆｕｐｐｅｒｌｅａｖｅｓ；Ｍ—Ｍｏｓａｉｃ，Ｎ—Ｎｅｃｒｏｓｉｓ，—Ｓｙｍｐｔｏｍｌｅｓｓ．

２．２　ｃＤＮＡ合成及 ＨＣＰｒｏ基因的扩增
为得到 ＨＣＰｒｏ基因的全长序列，设计引物时

向５′和 ３′端各延伸了约 １００ｂｐ。以反转录合成的
ｃＤＮＡ第一链为模板，扩增得到长约 １７００ｂｐ的条
带，与预期片段大小相符，阴性对照无特异性条带

（图１）。

２．３　ＨＣＰｒｏ基因的克隆
扩增产物回收后连接到 ｐＥＧＭＴＥａｓｙ载体，连

接产物转化到大肠杆菌 ＤＨ５α菌株，在含 ＩＰＴＧ、Ｘ
ｇａｌ的氨苄青霉素（Ａｍｐ）ＬＢ平板上筛选重组质粒。
可能含外源基因的重组质粒的转化细胞形成白色

菌落，无插入片段的细胞则形成蓝色菌落。每个平
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图 １　ＲＴＰＣＲ扩增产物电泳图谱
Ｆｉｇ．１　ＥｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓｅｓｏｆＲＴＰＣＲ

板随机挑取 １０个白色菌落进行培养后，均可以检
测到外源目的片段，大小约１７００ｂｐ。
２．４　ＨＣＰｒｏ基因的序列分析

ＨＣＰｒｏ测序结果经分析后发现，６个 ＨＣＰｒｏ基
因序列全长均为１３７１个核苷酸，共编码４５７个氨基
酸（图 ２）。ＨＣＰｒｏ序列存在行使功能的结构域：其
中第２９１～２９３位氨基酸是与病毒移动有关的 ＣＣＣ
基序，除 ＤＢ６０４外，其余５个分离物第３０９～３１１位氨
基酸均有与蚜传相关的 ＰＴＫ基序。但未发现马铃薯
Ｙ病毒 ＨＣＰｒｏ蛋白具有的与蚜虫口针有关的 ＫＩＴＣ
基序和与病毒复制相关的 ＩＧＮ基序，这一点与已知
ＳＭＶ全长的 ＨＣＰｒｏ氨基酸序列一致。

　　６个 ＳＭＶ分离物的 ＨＣＰｒｏ基因高度同源（表
２），其核苷酸序列同源性为 ８９．２％ ～９９．９％，氨基
酸序列同源性为９５．４％ ～９９．８％。４５７个氨基酸残
基共存在２４个碱基差异，分散在整条 ＨＣＰｒｏ序列
上。分离物 ＴＳ２１６与４４３４仅有１个氨基酸差异，同
源性高达９９．８％，然而二者在大多数鉴别寄主上的
症状反应并不相同；ＴＳ２１６与 ＣＺ２１７存在 ２个氨基
酸差异，同源性为 ９９．１％，二者在大多数鉴别寄主
上的症状反应相同；ＤＢ６０４与ＴＳ２１６存在２０个氨基
酸的差异，同源性仅为９５．６％，然而二者在除 Ｂｕｆｆａ
ｌｏ和 ８１０１外的其它鉴别寄主上的反应均一致。
６５１７３与 ＢＪ１５７在半数以上鉴别寄主上症状反应
相同，二者亦仅有 １个氨基酸差异，同源性亦为
９９．８％。以上结果表明，ＳＭＶ分离物 ＨＣＰｒｏ基因的
同源性与 ＳＭＶ在鉴别寄主上的致病性反应没有明
显关系。

分离物 ＴＳ２１６对 ＣＺ２１７在跃进 ４号上的交叉
保护率高达６８％［５］

，二者的氨基酸序列同源性高达

９９．１％，一定程度上说明了亲缘关系近的 ＳＭＶ分离
物间的交叉保护作用较强，而肖火根

［１］
也认为株系

间交叉保护作用的程度与株系间的亲缘关系呈正

相关。

图 ２　６个 ＳＭＶ分离物的 ＨＣＰｒｏ基因编码氨基酸序列

Ｆｉｇ．２　ＨＣＰｒｏＡｍｉｎｏａｃｉｄｓｅｑｕｅｎｃｅｓｏｆｓｉｘＳＭＶｉｓｏｌａｔｅｓ
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表 ２　６个 ＳＭＶ分离物 ＨＣＰｒｏ基因核苷酸及氨基酸同源性

Ｔａｂｌｅ２　ＨｏｍｏｌｏｇｙｏｆＨＣＰｒｏｇｅｎｅｏｆｓｉｘＳＭＶｉｓｏｌａｔｅｓ／％

ＳＭＶ分离物 ＳＭＶｉｓｏｌａｔｅ ＢＪ１５７ ４４３４ ＴＳ２１６ ＣＺ２１７ ６５１７３

ＤＢ６０４ ９７．１／９８．９ ８９．２／９５．４ ８９．５／９５．６ ８９．７／９５．４ ９７．０／９８．７

ＢＪ１５７ ８９．４／９５．８ ８９．５／９６．１ ９０．１／９５．８ ９９．８／９９．８

４４３４ ９９．９／９９．８ ９６．６／９８．９ ８９．５／９５．６

ＴＳ２１６ ９６．６／９９．１ ８９．６／９５．８

ＣＺ２１７ ９０．２／９５．６

　　核苷酸同源性／氨基酸同源性。

Ｈｏｍｏｌｏｇｙｏｆｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅａｃｉｄ／Ｈｏｍｏｌｏｇｙｏｆａｍｉｎｏａｃｉｄ．

　　参试的６个 ＳＭＶ分离物和其它 ＳＭＶ株系以及
同属其它病毒之间 ＨＣＰｒｏ基因的序列（表 ３）比较
表明，参试 ＳＭＶ分离物与 ＳＭＶ其它株系之间 ＨＣ
Ｐｒｏ基因的序列同源性较高，核苷酸同源性为
７８．６％ ～９９．６％，氨 基 酸 同 源 性 为 ８９．７％ ～
９９．６％；ＳＭＶ与同属其它病毒包括葱黄斑病毒

（ＳＹＳＶ）、阿尔及利亚西瓜花叶病毒（ＡＷＭＶ）、芜青
花叶病毒（ＴｕＭＶ）、马铃薯 Ｙ病毒（ＰＶＹ）、烟草蚀纹
病毒（ＴＥＶ）、花生斑驳病毒（ＰＭＶ）的核苷酸同源性
较低，为 ４９．１％ ～５９．５％，氨基酸序列同源性为
４２２％ ～５７．８％。

表 ３　ＳＭＶ分离物与其它病毒 ＨＣＰｒｏ基因核苷酸及氨基酸同源性

Ｔａｂｌｅ３　ＨｏｍｏｌｏｇｙｏｆＨＣＰｒｏｇｅｎｅｏｆＳＭＶｉｓｏｌａｔｅｓａｎｄｏｔｈｅｒｐｏｔｙｖｉｒｕｓｅｓ／％

病毒株系

Ｖｉｒｕｓｓｔｒａｉｎ

Ｇｅｎｂａｎｋ登录号

Ｇｅｎｂａｎｋａｃｃｅｓｓｉｏｎ

ｎｕｍｂｅｒ

ＳＭＶ分离物

ＳＭＶｉｓｏｌａｔｅｓ

ＤＢ６０４ ＢＪ１５７ ４４３４ ＴＳ２１６ ＣＺ２１７ ６５１７３

ＳＭＶＧ２!１ Ｓ４２２８０ ９０．６／９６．３!２ ９０．９／９６．３ ９５．６／９８．０ ９５．７／９８．２ ９６．６／９８．２ ９０．９／９６．１

ＳＭＶＧ７ ＡＦ２４１７３９ ８９．６／９５．０ ８９．８／９５．４ ９４．３／９６．９ ９４．３／９７．２ ９５．６／９７．２ ９０．０／９５．２

ＳＭＶＧ７Ｈ ＡＹ２９４０４５ ８９．６／９５．６ ８９．８／９６．１ ９６．９／９９．１ ９６．９／９９．３ ９８．４／９９．３ ８９．９／９５．８

ＳＭＶＨＺ１ ＡＪ６２８７５０ ７９．２／８９．９ ７９．９／９０．４ ７８．７／８９．５ ７８．７／８９．７ ７８．６／８９．７ ７９．８／９０．２

ＳＭＶＨＺ（Ｓ） ＡＪ３１２４３９ ８９．５／９５．４ ８９．７／９５．８ ９６．７／９８．９ ９６．８／９９．１ ９８．８／９９．１ ８９．８／９５．６

ＳＭＶＮ Ｄ００５０７ ８９．９／９５．６ ９０．４／９５．８ ９５．７／９７．６ ９５．８／９７．８ ９６．８／９７．８ ９０．５／９５．６

ＳＭＶＹ５ ＡＪ３１０２００ ８９．６／９５．０ ９０．０／９５．４ ９６．５／９８．５ ９６．６／９８．７ ９９．６／９９．６ ９０．１／９５．２

ＳＹＳＶ ＡＭ２６７４７９ ５１．３／４２．９ ５１．６／４３．１ ５１．２／４３．３ ５１．２／４３．３ ５１．３／４３．１ ５１．６／４２．９

ＡＷＭＶ ＮＣ＿０１０７３６ ５３．１／４５．７ ５３．５／４６．０ ５３．５／４６．２ ５３．５／４６．２ ５３．０／４５．５ ５３．５／４５．７

ＴｕＭＶｇｐ１ ＮＣ＿００２５０９ ５１．１／４５．５ ５０．９／４５．７ ５３．１／４６．０ ５３．０／４５．７ ５１．４／４５．５ ５０．９／４５．５

ＴｕＭＶＺＪ１ ＡＪ８３１８２１ ５１．１／４５．３ ５１．６／４５．５ ５４．３／４５．７ ５４．２／４５．５ ５３．２／４５．７ ５１．６／４５．３

ＴｕＭＶＡＨ ＡＪ８３１８２０ ５０．０／４５．３ ４９．７／４５．５ ５１．６／４５．７ ５１．６／４５．５ ５０．４／４５．３ ４９．７／４５．３

ＰＶＹＨｅｎａｎ１０ ＡＭ２３６８５３ ５０．５／４２．７ ５１．０／４２．７ ５０．０／４２．２ ５０．０／４２．２ ５０．５／４２．２ ５０．８／４２．５

ＰＶＹＮＴＮＯＮ９２ ＡＢ３３１５１９ ４９．８／４２．５ ４９．８／４２．５ ４９．２／４２．２ ４９．２／４２．２ ４９．１／４２．２ ４９．７／４２．２

ＰＶＹＮ ＡＭ９０５４２７ ５０．３／４２．８ ５０．７／４２．９ ５０．４／４２．７ ５０．４／４２．７ ５０．４／４２．７ ５０．５／４２．７

ＴＥＶＵＷＩ６ ＥＵ４１８７９４ ５２．２／４５．３ ５１．５／４４．６ ５３．０／４５．３ ５３．０／４５．５ ５２．７／４５．３ ５１．５／４４．９

ＰＭＶ ＤＱ８６８５４０ ５９．５／５７．３ ５９．４／５７．８ ５７．４／５７．１ ５７．５／５７．３ ５７．８／５７．５ ５９．４／５７．５

　　１．病毒种名株系；２．核苷酸同源性／氨基酸同源性。

１．ＶｉｒｕｓｓｐｅｃｉｆｉｃｎａｍｅＳｔａｉｎ；２．Ｈｏｍｏｌｏｇｙｏｆｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅａｃｉｄ／Ｈｏｍｏｌｏｇｙｏｆａｍｉｎｏａｃｉｄ．

　　参试６个 ＳＭＶ分离物及本属其它病毒２３个株
系的 ＨＣＰｒｏ基因的系统进化树见图 ３。在 ２３个马
铃薯 Ｙ病毒属株系中，３个 ＴｕＭＶ毒株的 ＨＣＰｒｏ基
因为１３７４个碱基，ＰＭＶ和 ＳＹＳＶ为 １３７７个碱基，
ＰＶＹ３个毒株 Ｎ、ＮＴＮＯＮ９２、Ｈｅｎａｎ１０分别为 １３９５、

１３６５和 １３６８个碱基，其它毒株均为 １３７１个碱基。
从２３个序列的同源性距阵可以看出，ＳＭＶ之间亲
缘关系较近；ＳＭＶ与 ＰＭＶ亲缘关系相对较近，与
ＴｕＭＶ和 ＰＶＹ亲缘关系较远。同种病毒的 ＨＣＰｒｏ
同源性较高，而不同种病毒的同源性则相差较大。



４期 刘　宁等：中国大豆花叶病毒 ＨＣＰｒｏ基因的克隆和序列分析 ５５３　　

标号１为该试验参试 ＳＭＶ分离物；标号２为其它已报道 ＳＭＶ株系；标号３为本属其它病毒。

１ｓｉｘＳＭＶｉｓｏｌａｔｅｓｉｎｐｒｅｓｅｎｔｓｔｕｄｙ；２ｏｔｈｅｒＳＭＶｓｔｒａｉｎｓｒｅｐｏｒｔｅｄ；３ｏｔｈｅｒｐｏｔｙｖｉｒｕｓｒｅｐｏｒｔｅｄ．

图 ３　ＳＭＶ与 Ｐｏｔｙｖｉｒｕｓ其它病毒的 ＨＣＰｒｏ系统进化树

Ｆｉｇ．３　ＰｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｔｒｅｅｏｆＨＣＰｒｏｏｆＳＭＶｉｓｏｌａｔｅｓａｎｄｏｔｈｅｒＰｏｔｙｖｉｒｕｓｒｅｐｏｒｔｅｄ

３　讨论

３．１　ＨＣＰｒｏ蛋白的同源性及其病毒株系划分
目前对植物病毒的株系划分大多根据其在鉴

别寄主上的致病性反应来进行，而鉴别寄主上的症

状表现实际上是寄主与病毒间相互作用的结果。

病毒株系的精确划分应建立在病毒的分子水平上，

即根据病毒的核苷酸及氨基酸的序列差异划分株

系。目前已有多位学者研究了 ＳＭＶ及马铃薯 Ｙ病
毒属多个病毒基因所编码的蛋白质与致病性的关

系。Ｊａｙａｒａｍ等报道，ＳＭＶ美国株系间基因组序列
变异较大的 Ｐ１和 Ｐ３蛋白，很可能与致病性差异相
关

［６］
。Ｐ１蛋白是 ＳＭＶ株系变异最大的区域，除去

Ｐ１蛋白差异，ＳＭＶ的 Ｙ５、Ｇ２和 Ｇ７这３个株系的致
病性差异最有可能与 ＣＩ蛋白 Ｃ末端和 Ｐ３蛋白 Ｃ
末端区域有关

［７］
。王延伟认为，ＣＩ蛋白（风轮状内

含体蛋白）可能参与病毒 ＲＮＡ的复制，Ｐ１蛋白与病
毒粒子在寄主细胞之间的转运有关，这些蛋白或更

多的蛋白可能共同决定了 ＳＭＶ 的致病性［８］
。

ＴＵＭＶ基因组 Ｐ１／ＨＣＰｒｏ编码区，特别是 ＨＣＰｒｏ５′
端编码区参与症状的表达

［９－１０］
，Ｐ３编码区也参与

症状表现
［１１］
。该研究的结果表明，同种病毒的 ＨＣ

Ｐｒｏ基因同源性较高，不同种病毒间相差较大。部
分根据寄主反应所划分的不同株系其 ＨＣＰｒｏ基因
同源性却很高。因此要从分子序列上探讨病毒基

因与致病性反应的关系，建立病毒分子水平的株系

划分体系，需进一步了解 ＳＭＶ其它基因乃至基因组
全序列与致病性的关系。

３．２　ＳＭＶ防治的启示

Ｊａｒｉ［１２］认为 ＨＣＰｒｏ蛋白能够影响马铃薯 Ｙ病
毒属株系间的交叉保护作用和病毒积累，但 ＳＭＶ的
ＨＣＰｒｏ基因序列与交叉保护作用之间有何联系却
未见研究报道。该研究对 ＳＭＶ的 ＨＣＰｒｏ基因与病
毒相关性状进行了初步研究，其中 ＨＣＰｒｏ蛋白保
守的功能基序与已有的研究一致

［１３，１４］
；亲缘关系近

的 ＳＭＶ分离物间的交叉保护作用较强，这与肖火
根

［１５］
株系间交叉保护作用的程度与株系间的亲缘

关系呈正相关的研究结果一致。目前防治 ＳＭＶ的
有效手段是培育抗病品种、农药防治介体蚜虫

等
［１６］
。培育抗病品种虽有效但周期长，农药杀虫成

本高且污染环境，而基因工程可以提供广谱抗性，

可能是未来发展方向。弱毒株系的交叉保护作用

已成功用于多种植物病毒病害的生物防治，但在

ＳＭＶ研究甚少，随着分子生物学的发展，基于交叉
保护的转基因保护策略将会受到越来越多的重视。
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