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摘要:玉米和甘蔗是西南地区两种重要的禾本科农作物,
 

而病毒病的常年发生严重威胁着玉米和甘蔗的生产.
 

从

四川攀枝花田间采集表现花叶、
 

褪绿、
 

斑驳或矮化等病毒病症状的玉米样品54份和甘蔗样品42份,
 

用小RNA深

度测序结合反转录聚合酶链式反应进行病毒检测,
 

以明确引起该地区玉米和甘蔗病毒病的病原.
 

结果显示:
 

从玉米

病株上检测到甘蔗花叶病毒(sugarcane
 

mosaic
 

virus,
 

SCMV)、
 

玉米黄花叶病毒(maize
 

yellow
 

mosaic
 

virus,
 

MaY-
MV)和留尼旺玉米线条病毒(maize

 

streak
 

Reunion
 

virus,
 

MSRV),
 

3种病毒的检出率分别为66.7%,
 

59.3%和

3.7%;
 

从甘蔗病样中检测到SCMV(52.4%)、
 

甘蔗瓜德罗普杆状病毒A(sugarcane
 

bacilliform
 

Guadeloupe
 

A
 

virus,
 

SCBGAV)(76.2%)和高粱花叶病毒(sorghum
 

mosaic
 

virus,
 

SrMV)(28.6%).
 

鉴于SCMV在玉米和甘蔗田间样品

中的高检出率,
 

利用其外壳蛋白基因对SCMV四川分离物的遗传变异进行综合分析.
 

系统发育分析表明:
 

120个

SCMV中国分离物被分为5组,
 

且其进化分组表现出宿主和地理起源的相关性,
 

来源于玉米的SCMV四川分离物

主要被聚入C组,
 

而来源于甘蔗的SCMV四川分离物被聚入E组.
 

核苷酸多样性分析表明:
 

来源于玉米和甘蔗的

SCMV四川分离物群体间变异度较高.
 

FST 测试表明:
 

四川和云南两地SCMV群体间存在频繁基因流,
 

且群体统

计分析结果显示SCMV四川和云南分离物群体存在潜在的扩张趋势.
 

该研究是对四川玉米和甘蔗上病毒病原的综

合鉴定,
 

也是对SCMV四川分离物遗传变异情况的首次报道,
 

为SCMV病毒病的防控提供了重要参考依据.
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Abstract:
 

Maize
 

(Zea
 

mays)
 

and
 

sugarcane
 

(Saccharum
 

officinarum)
 

are
 

both
 

important
 

and
 

widely
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grown
 

gramineous
 

crops
 

in
 

Southwest
 

China,
 

whereas
 

some
 

viral
 

diseases
 

pose
 

serious
 

threats
 

to
 

their
 

pro-
duction

 

and
 

quality.
 

In
 

this
 

study,
 

small
 

RNA
 

deep
 

sequencing
 

and
 

reverse-transcription
 

polymerase
 

chain
 

reaction
 

(RT-PCR)
 

were
 

performed
 

to
 

identify
 

the
 

pathogens
 

of
 

viral
 

disease
 

with
 

54
 

maize
 

and
 

42
 

sugar-
cane

 

samples
 

collected
 

from
 

Panzhihua
 

City
 

of
 

Sichuan
 

Province.
 

Sugarcane
 

mosaic
 

virus
 

(SCMV),
 

maize
 

yellow
 

mosaic
 

virus
 

(MaYMV)
 

and
 

maize
 

streak
 

Reunion
 

virus
 

(MSRV)
 

were
 

found
 

in
 

66.7%,
 

59.3%
 

and
 

3.7%
 

of
 

the
 

maize
 

samples,
 

respectively.
 

For
 

sugarcane
 

plants,
 

sugarcane
 

bacilliform
 

Guadeloupe
 

A
 

virus
 

(SCBGAV),
 

SCMV
 

and
 

sorghum
 

mosaic
 

virus
 

(SrMV)
 

were
 

detected
 

in
 

76.2%,
 

52.4%
 

and
 

28.6%
 

of
 

the
 

samples,
 

respectively.
 

The
 

genetic
 

variability
 

of
 

the
 

China
 

SCMV
 

isolates,
 

with
 

high
 

positive
 

rate
 

in
 

the
 

fields,
 

was
 

comprehensively
 

characterized
 

based
 

on
 

the
 

coat
 

protein
 

gene.
 

Phylogenetic
 

analysis
 

clus-
tered

 

CP
 

genes
 

of
 

all
 

120
 

available
 

SCMV
 

isolates
 

from
 

China
 

(including
 

11
 

newly
 

obtained
 

Sichuan
 

iso-
lates

 

)
 

into
 

five
 

groups
 

in
 

relation
 

to
 

the
 

hosts
 

and
 

geographical
 

origins.
 

The
 

Sichuan
 

SCMV
 

isolates
 

were
 

clustered
 

in
 

group
 

C
 

and
 

E.
 

The
 

FST
 test

 

revealed
 

that
 

frequent
 

gene
 

flow
 

existed
 

between
 

the
 

Sichuan
 

and
 

Yunnan
 

SCMV
 

isolates
 

populations,
 

and
 

the
 

population
 

demographical
 

analyses
 

suggested
 

a
 

trend
 

of
 

inter-
transmission

 

of
 

SCMV
 

populations
 

(SC/YN-group
 

C
 

and
 

SC/YN-group
 

E)
 

between
 

these
 

two
 

provinces
 

and
 

the
 

expansion
 

of
 

SCMV
 

subpopulations
 

in
 

these
 

two
 

groups
 

(SC/YN-group
 

C
 

and
 

SC/YN-group
 

E).
 

This
 

is
 

the
 

first
 

report
 

to
 

identify
 

virus
 

pathogens
 

and
 

genetic
 

variation
 

of
 

SCMV
 

isolates
 

from
 

maize
 

and
 

sugarcane
 

in
 

Sichuan
 

Province.
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玉米(Zea
 

mays
 

L.)是我国广泛种植的粮饲作物,
 

也是重要的生物能源和工业原料,
 

在我国农业生产

中占据重要地位[1].
 

随着我国种植结构的调整和气候变暖导致的媒介昆虫大面积迁飞和分布,
 

玉米矮花叶

病、
 

玉米粗缩病、
 

玉米致死性坏死病等病毒病害在我国一些玉米种植区间歇性大面积发生.
 

目前在我国玉

米上已检测出甘蔗花叶病毒(sugarcane
 

mosaic
 

virus,
 

SCMV)、
 

水稻黑条矮缩病毒(rice
 

black
 

streaked
 

dwarf
 

virus,
 

RBSDV)、
 

玉米褪绿斑驳病毒(maize
 

chlorotic
 

mottle
 

virus,
 

MCMV)、
 

玉米黄花叶病毒(maize
 

yellow
 

mosaic
 

virus,
 

MaYMV)、
 

留尼旺玉米线条病毒(maize
 

streak
 

Reunion
 

virus,
 

MSRV)等12种病毒,
 

严重威胁着我国玉米的生产[2].
 

甘蔗(Saccharum
 

officinarium
 

L.)在四川、
 

云南、
 

广东和福建等地区广泛

种植,
 

是我国最重要的糖料作物,
 

也是生产葡萄糖、
 

乙醇等产品的重要原料.
 

甘蔗上的常发病毒病主要包

括SCMV、
 

高粱花叶病毒(sorghum
 

mosaic
 

virus,
 

SrMV)和甘蔗线条花叶病毒(sugarcane
 

streak
 

mosaic
 

virus,
 

SCSMV)引起的甘蔗花叶病,
 

甘蔗黄叶病毒(sugarcane
 

yellow
 

leaf
 

virus,
 

SCYLV)引起的甘蔗黄叶

病,
 

以及甘蔗线条病毒(sugarcane
 

streak
 

virus,
 

SSV)、
 

甘蔗斐济病病毒(sugarcane
 

Fiji
 

disease
 

virus,
 

SFDV)和甘蔗杆状病毒(sugarcane
 

bacilliform
 

virus,
 

SCBV)等引起的病毒病[3].
SCMV在我国广泛分布,

 

其引起的玉米矮花叶病和甘蔗花叶病是我国玉米和甘蔗上的两种重要病毒

病害[4-5].
 

SCMV是马铃薯Y病毒科(Potyviridae)马铃薯Y病毒属(Potyvirus)的成员,
 

经由玉米蚜、
 

麦二

叉蚜等多种蚜虫以非持久性方式进行传播,
 

是侵染玉米、
 

高粱、
 

甘蔗等禾本科植物的重要病毒病原[6-8].
 

SCMV侵染可诱导花叶、
 

褪绿和矮化等多种症状,
 

最终造成严重的产量损失[9-10].
 

SCMV为线状病毒

粒体,
 

包裹1条长约10
 

000碱基且3'末端有poly(A)结构的正单链RNA基因组[11].
 

SCMV基因组编

码1个大的多聚蛋白,
 

随后被切割为10个成熟蛋白以及转录滑移所产生的P3N-PIPO蛋白[12].
 

马铃

薯Y病毒属病毒编码的外壳蛋白(CP)是一个多功能蛋白,
 

参与病毒基因组的包被、
 

病毒移动、
 

蚜虫

传播等生物学过程[13-14].
 

因为外壳蛋白基因功能和序列的保守性,
 

通常被用于病毒分类和病毒变异、
 

重组等遗传进化研究[8,15].
病毒检测和病毒群体的遗传变异分析有利于了解病毒的地理分布和寄主适应性,

 

且有益于对病毒病流

行趋势进行评估,
 

是病毒病害防控的重要手段[16-18].
 

玉米是我国西南地区广泛种植的重要粮饲作物,
 

甘蔗

是四川和云南部分地区种植的重要经济作物,
 

但病毒病的发生严重威胁着玉米和甘蔗的生产.
 

基于本课题

组前期对四川玉米和甘蔗病毒病田间调查结果,
 

本研究从四川攀枝花市采集共计54份表现花叶、
 

斑驳、
 

矮
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化等症状的玉米病叶和42份甘蔗病叶,
 

以小RNA高通量测序结合反转录 聚合酶链式反应(reverse
 

tran-
scription-polymerase

 

chain
 

reaction,
 

RT-PCR)法对玉米和甘蔗病样中的病毒种类和发生率进行检测;
 

并扩

增获得四川玉米上6个和甘蔗上5个SCMV分离物的CP 基因序列,
 

综合NCBI数据库中的SCMV所有

中国分离物CP 基因序列分析SCMV四川分离物群体的遗传变异情况.

1 材料与方法

1.1 材料

1.1.1 毒源

分别于2019年7月和2020年8月从四川攀枝花田间采集表现花叶、
 

褪绿、
 

斑驳、
 

矮化等症状的玉米

病叶样品54份和甘蔗病叶42份,
 

保存于-80
 

℃冰箱中.
1.1.2 载体和菌株

克隆载体pMDTM19-T,
 

日本TaKaRa公司;
 

大肠杆菌Escherichia
 

coli
 

Trans5α,
 

北京全式金生物技术

有限公司.
1.1.3 主要试剂

Ex
 

Taq
 

DNA聚合酶,
 

RNAiso
 

Plus总RNA提取试剂,
 

M-MLV反转录试剂盒,
 

T4
 

DNA连接酶,
 

日

本TaKaRa公司;
 

通用型DNA纯化回收试剂盒,
 

天根生化科技(北京)有限公司.
1.1.4 引物

本研究中所用引物序列信息见表1,
 

SCMV检测引物引自文献[19],
 

其他检测引物和SCMV
 

CP 基因

扩增引物根据GenBank中多个病毒分离物基因组序列多重比对分析后在序列保守区设计.
表1 本研究所用引物

引物名称 引物序列(5'-3') 用途 扩增片段大小/bp

SCMV-F GGCGAGACTCAGGAGAATACA 检测SCMV侵染 268

SCMV-R ACACGCTACACCAGAAGACACT

MaYMV-F TCTCCTCGAACGTGCGTTCAATTG 检测 MaYMV侵染 884

MaYMV-R AGACTGAATTCGGCTTTCCGGAAC

MSRV-F CTCCAGATCCAGACAATTACCAAC 检测 MSRV侵染 608

MSRV-R TTGAAGTACAGACGGGTCTTGC

SCBGAV-F CTGCTTGACGTAAGCAATGACGATC 检测SCBGAV侵染 300

SCBGAV-R CGTTAGGTGCACCCACCAATAATG

SrMV-F GTKTTYCATCAAGCAGGRGGCGG 检测SrMV侵染 1
 

000

SrMV-R TGCAGACAGGGTTTCCGTCACGTC

SCMV-CP-F TGGCTTCTVGAAATGCAACC 扩增SCMV
 

CP 基因序列 1
 

157

SCMV-CP-R CTGCAAACAGGGTTTCCAGGA

1.2 方法

1.2.1 总RNA提取及RT-PCR
取玉米或甘蔗病叶约0.1

 

g,
 

充分研磨后用TaKaRa公司RNAiso
 

Plus试剂参照说明书流程提取总

RNA,
 

-80
 

℃冰箱中保存备用.
以提取的总RNA为模板,

 

用TaKaRa公司的 M-MLV反转录试剂盒进行反转录合成cDNA.
 

反应体

系(10
 

μL):
 

总RNA
 

1
 

μg,
 

Oligo(dT)
 

Primer
 

(50
 

μmol/L)
 

1
 

μL,
 

Random
 

Primers
 

(25
 

μmol/L)
 

1
 

μL,
 

RNase-free
 

ddH2O补至6
 

μL;
 

于70
 

℃水浴孵育10
 

min后冰上冷却2
 

min;
 

向上述溶液中依次加入5×
M-MLV

 

buffer
 

2
 

μL,
 

10
 

mmol/L
 

dNTP混合物0.5
 

μL,
 

40
 

U/μL
 

RNA酶抑制剂0.25
 

μL,
 

200
 

U/μL
 

M-MLV反转录酶0.5
 

μL,
 

RNase-free
 

ddH2O补至10
 

μL;
 

42
 

℃保温1
 

h.
 

反应获得cDNA产物直接用于

PCR扩增或于-20
 

℃冰箱中保存备用.
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以反转录获得cDNA为模板进行PCR扩增,
 

病毒检测PCR反应体系(25
 

μL):
 

ddH2O
 

11.0
 

μL,
 

cDNA
 

0.5
 

μL,
 

10
 

μmol/L上下游引物各0.5
 

μL,
 

PCR
 

mix
 

12.5
 

μL.
 

SCMV
 

CP 基因克隆的PCR反应体

系(50
 

μL):
 

ddH2O
 

37.5
 

μL,
 

10×Ex
 

Taq
 

buffer(Mg2+
 

plus)5.0
 

μL,
 

dNTPs
 

4.0
 

μL,
 

cDNA
 

1.0
 

μL,
 

10
 

μmol/L上下游引物各1.0
 

μL,
 

Ex
 

Taq
 

0.5
 

μL.
 

PCR反应程序设定:
 

94
 

℃预变性
 

5
 

min;
 

94
 

℃变性

30
 

s后退火30
 

s(退火温度根据引物熔解温度确定),
 

72
 

℃延伸
 

30~60
 

s(根据扩增片段长度确定),
 

34次循

环;
 

最后72
 

℃延伸10
 

min.
 

PCR产物经1%琼脂糖凝胶电泳分析.
1.2.2 DNA纯化回收、

 

连接T载体及转化大肠杆菌

PCR产物用天根通用型DNA纯化回收试剂盒(Universal
 

DNA
 

Purification
 

Kit,
 

TIANGEN)参照说明

书流程纯化回收.
 

回收产物连入pMDTM19-T
 

载体,
 

连接反应体系(10
 

μL):
 

10×T4
 

DNA
 

Ligase
 

buffer
 

1
 

μL,
 

回收产物5
 

μL,
 

pMDTM19-T
 

0.5
 

μL,
 

T4
 

DNA
 

Ligase
 

0.5
 

μL,
 

ddH2O补至10
 

μL,
 

置于16
 

℃过夜

反应.
 

将连接产物转化大肠杆菌Trans5α感受态,
 

37
 

℃培养后挑取单菌落在含抗生素(100
 

mg/L氨苄青霉

素)LB液体培养基中培养6~8
 

h,
 

菌液经PCR检测后选阳性克隆进行测序分析.
1.2.3 序列测定及生物信息学分析

经PCR检测呈阳性的菌液委托生工生物工程(上海)股份有限公司测序,
 

测序结果在NCBI(National
 

Center
 

for
 

Biotechnology
 

Information)数据库用BLAST进行序列相似性检索.
 

用本研究中克隆获得

SCMV四川分离物CP 基因和NCBI数据库中已上传的所有SCMV中国分离物CP 基因序列进行系统进

化分析,
 

以玉米矮花叶病毒(maize
 

dwarf
 

mosaic
 

virus,
 

MDMV)CP 基因为外组,
 

用 MEGA4软件的邻接

(Neighbor-Joining)法构建系统进化树,
 

重复取样1
 

000次[20].
 

SCMV核苷酸变异、
 

群体分化和基因流、
 

群

体中性测试均用DNaSP软件进行分析[21].

2 结果与分析

2.1 四川玉米和甘蔗病样中的病毒检测

从四川攀枝花田间采集表现病毒病症状的玉米和甘蔗植株病叶,
 

玉米叶片主要表现褪绿、
 

斑驳和花叶

症状,
 

甘蔗叶片主要表现褪绿、
 

黄化、
 

坏死和叶卷曲症状(图1).
为综合分析所采集样品中存在的病毒种类,

 

各样品均取0.1
 

g混合研磨制备混样并提取总RNA,
 

委托

上海美吉生物医药科技有限公司进行小RNA高通量测序.
 

测序共获得13
 

868
 

023个reads,
 

去除接头以及

长度小于18或大于32个核苷酸的reads,
 

获得9
 

505
 

185个Clean
 

reads.
 

将Clean
 

reads通过从头组装产生

重叠群后与病毒数据库GenBank
 

Virus
 

RefSeq进行比对并注释得到的病毒序列.
 

所有重叠群共比对到5种

病毒:
 

SrMV,
 

MaYMV,
 

SCMV,
 

SCBGAV和 MSRV(表2).

PZH1,
 

PZH2,
 

PZH7,
 

PZH8为本研究中样品编号.

图1 四川攀枝花田间部分玉米和甘蔗病样症状
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表2 小RNA高通量测序鉴定玉米和甘蔗样品中的病毒种类

病毒名称 重叠群数 占比/%

SrMV 52 28.89

MaYMV 38 21.11

SCBGAV 30 16.67

SCMV 9 5.00

MSRV 6 3.33

  注:
 

占比为比对到该病毒重叠群数与比对到该病毒的重叠群总数之比.
为验证玉米和甘蔗样品中存在的病毒种类,

 

分别提取本研究中采集的54份玉米和42份甘蔗样品总

RNA,
 

反转录合成cDNA,
 

以表1中引物分别进行PCR扩增,
 

琼脂糖凝胶电泳检测结果表明:
 

四川攀枝花

玉米病样中可检出SCMV,
 

MaYMV和 MSRV
 

3种病毒,
 

检出率分别为66.7%,
 

59.3%和3.7%;
 

甘蔗病

样中可检出SCBGAV,
 

SCMV和SrMV
 

3种病毒,
 

检出率分别为76.2%,
 

52.4%和28.6%(表3).
 

从每种

病毒的阳性样品中随机选取2个PCR扩增产物经切胶回收后连入pMDTM19-T载体,
 

转化大肠杆菌

Trans5α感受态,
 

挑取阳性克隆进行序列测定,
 

序列分析显示扩增产物均为对应病毒基因组序列,
 

表明扩

增出目标片段的玉米或甘蔗样品被该病毒侵染.
表3 四川攀枝花玉米和甘蔗样品中病毒种类和侵染率的RT-PCR检测结果

寄主
样品

总数

SCMV
阳性数 检出率/%

MSRV
阳性数 检出率/%

MaYMV
阳性数 检出率/%

SCBGAV
阳性数 检出率/%

SrMV
阳性数 检出率/%

玉米 54 36 66.7 2 3.7 32 59.3 - - - -

甘蔗 42 22 52.4 - - - - 32 76.2 12 28.6

2.2 SCMV四川分离物CP 基因克隆及遗传变异分析

目前GenBank数据库中尚无SCMV四川分离物的基因序列,
 

本研究随机选取6个检出SCMV的玉米

和5个检出SCMV的甘蔗样品cDNA为模板,
 

以引物对SCMV-CP-F/SCMV-CP-R扩增CP 基因全序列.
 

扩增产物经纯化回收后连入pMDTM19-T载体并转化大肠杆菌Trans5α感受态,
 

每个转化子挑取3个阳性

克隆经测序鉴定SCMV
 

CP 基因序列(表4).
表4 克隆CP 基因序列的SCMV分离物

样品序号 寄主 样品编号 GeneBank登录号

1 玉米 PZH1 MT519598

2 玉米 PZH2 MT519599

3 玉米 PZH3 MT519600

4 玉米 PZH4 MT519601

5 玉米 PZH5 MT519602

6 玉米 PZH6 MT519603

7 甘蔗 PZH7 MT519604

8 甘蔗 PZH8 MT519605

9 甘蔗 PZH9 MT519606

10 甘蔗 PZH10 MT519607

11 甘蔗 PZH11 MT519608

  为综合分析SCMV四川分离物群体在SCMV中国分离物群体中的遗传进化,
 

利用从四川玉米和甘蔗

上扩增获得的SCMV分离物CP 基因序列,
 

并从GenBank数据库中下载获得所有来源于我国不同地区及

寄主的SCMV
 

CP 基因序列,
 

构建系统进化树并分析其遗传变异情况.
 

序列比对结果显示,
 

120个SCMV
中国分离物的CP 基因序列的核苷酸同源性为73.8%~100.0%.

 

以 MEGA4软件构建系统进化树,
 

结果

显示,
 

所有SCMV中国分离物聚为5个进化组分支(图2).
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图2 基于SCMV中国分离物CP 基因序列的系统进化树
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A组和C组中SCMV分离物主要来自玉米,
 

而B组和D组分离物则主要来自甘蔗.
 

来自于玉米的SC-
MV四川分离物PZH1,

 

PZH3,
 

PZH4和PZH6位于C组,
 

而来自于甘蔗的SCMV四川分离物PZH7,
 

PZH8,
 

PZH9,
 

PZH10和PZH11均位于E组,
 

表明SCMV的遗传进化具有明显的寄主特异性.
 

进化树聚

类结果还表明,
 

来自于四川和云南甘蔗上的SCMV分离物主要聚于E组,
 

来自于福建和浙江甘蔗上的SC-
MV分离物分别聚于D组和B组,

 

来自于四川、
 

山西、
 

陕西、
 

河北和山东几个地域依次毗邻省份玉米上的

SCMV分离物同聚于C组,
 

即来自于同种寄主、
 

同一省份或邻近省份的SCMV分离物可聚为同一组,
 

这说

明地理起源对于SCMV的遗传进化也具有重要作用.
以DnaSP5软件计算SCMV中国分离物群体的核苷酸多样性为0.129

 

88,
 

表明SCMV中国分离物群

体的总体变异度较低.
 

对SCMV分离物序列信息超过10个的四川、
 

云南、
 

河北、
 

山西、
 

陕西、
 

山东等地的

SCMV分离物CP 基因的核苷酸多样性进行分析,
 

结果表明,
 

来源于河北、
 

山西和陕西3省的SCMV分离

物核苷酸变异度更低,
 

且均来自于各省相同的宿主.
 

而来源于四川、
 

云南和山东的SCMV分离物来自于至

少两种以上的宿主,
 

且各省SCMV群体的核酸变异度也相对更高(表5).
 

该结果与对SCMV系统进化的分

析一致,
 

均可表明宿主在SCMV中国分离物的遗传分化过程中发挥着重要的作用.
表5 SCMV群体CP 基因核苷酸多样性分析

SCMV
 

群体 分离物数量 核苷酸多样性 标准误

中国 120 0.129
 

88 0.004
 

32

河北 20 0.053
 

59 0.004
 

15

陕西 13 0.051
 

86 0.004
 

87

四川 11 0.120
 

68 0.005
 

70

山东 18 0.130
 

51 0.005
 

51

山西 16 0.099
 

24 0.004
 

76

云南 12 0.143
 

82 0.005
 

55

  基于上述结果分析,
 

宿主和地理分布在SCMV中国分离物的遗传进化过程中作用明显,
 

且SCMV在

田间主要由蚜虫进行传播,
 

暗示着邻近地理区域的SCMV群体可能因蚜虫的交叉传播出现趋同进化.
 

本研

究以DnaSP5软件分析了四川与云南、
 

山西、
 

陕西、
 

河北和山东等省SCMV分离物群体间的遗传分化和基

因流,
 

种群间的遗传分化程度采用 Ks*,
 

Z和Snn
 

3个参数来反映,
 

种群间的基因流采用FST 值来反

映[16,
 

21-22].
 

FST 测试结果表明,
 

SCMV四川和云南分离物之间的FST 值(表示不同群体间的遗传多样性,
 

反

映基因流迁移率)为0.011
 

23,
 

而四川与其他省份分离物群体间的FST 值均大于0.33,
 

表明四川和云南的

SCMV分离物群体间基因流更为频繁(表6).
 

本研究中的SCMV四川分离物来源于四川最南端川滇结合部

的攀枝花市,
 

与云南相邻,
 

这表明更近的地理分布更易导致相邻地区SCMV
 

群体的频繁基因流.
表6 四川与其他地理区域SCMV群体的遗传差异和基因流

参数 四川/云南 四川/河北 四川/陕西 四川/山西 四川/山东

Ks* 4.416
 

64* 3.139
 

25 3.538
 

36 3.989
 

92 4.090
 

5

Z 122.752
 

31 163.114
 

83 93.733
 

79 118.382
 

74 166.175
 

59

Snn 0.717
 

39 1 1 1 1

FST 0.011
 

23 0.542
 

67 0.516
 

19 0.459
 

29 0.352
 

24

  注:
 

*表示p<0.05,
 

差异有统计学意义.

SCMV四川和云南分离物间的频繁基因流暗示这两个区域间的SCMV可能以某种方式(如蚜虫的田间

传播)进行着交叉传播.
 

根据SCMV中国分离物CP 基因系统进化树分组结果,
 

SCMV四川和云南分离物

均主要聚于C组和E组.
 

为分析C组和E组的SCMV四川和云南分离物种群(分别表示为SC-YN-GpC和

SC-YN-GpE)的扩展态势,
 

本研究通过Tajimas
 

D,
 

Fu
 

and
 

Lis
 

D 和Fu
 

and
 

Lis
 

F 等方法进行中性测

试[23-24].
 

结果显示,
 

来自于C组和E组的四川和云南分离物群体的Tajimas
 

D,
 

Fu
 

and
 

Lis
 

D 和Fu
 

and
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Lis
 

F 值均为负值,
 

但未达到统计学意义,
 

表明SC-YN-GpC和SC-YN-GpE两个种群在四川和云南可能存

在扩张趋势(表7).
表7 SCMV四川和云南分离物群体变异中性测试

Tajimas
 

D Fu
 

and
 

Lis
 

D Fu
 

and
 

Lis
 

F

SC-YN-GpC -1.375
 

85 -1.501
 

95 -1.630
 

11

SC-YN-GpE -1.144
 

09 -1.196
 

02 -1.362
 

86

3 结论与讨论

本研究是对四川攀枝花玉米和甘蔗中病毒病原种类和侵染率的综合分析,
 

也是对SCMV四川分离物

群体遗传变异情况的首次报道.
 

我国玉米和甘蔗上的病毒病害长期发生,
 

随着病毒鉴定技术的发展,
 

目前

我国已在田间玉米和甘蔗上鉴定到多种病毒[2-3,25-26].
 

本研究从四川攀枝花市玉米上检出SCMV,
 

MaYMV
和 MSRV

 

3种病毒,
 

从甘蔗上检出SCBGAV,
 

SCMV和SrMV
 

3种病毒,
 

其中SCMV是引起该地区玉米

和甘蔗病毒病的重要病原.
前期研究对世界上某些地区SCMV分离物的遗传进化分析结果暗示宿主和地理因素对SCMV进化

的重要性[16,27].
 

本研究对中国不同省区SCMV分离物群体的遗传进化分析结果显示,
 

SCMV中国分离

物可聚为5个进化分支,
 

且其系统进化和核苷酸多样性分析结果均表明,
 

宿主和地理起源在SCMV的遗

传进化过程中发挥着重要的作用.
 

FST 测试表明来源于川滇交界处的四川攀枝花SCMV分离物和云南分

离物间存在频繁基因流,
 

这也表明地理因素在SCMV遗传进化过程中同样作用明显,
 

这可能与蚜虫在

较近的地理距离内频繁交叉传播SCMV有关.
 

本研究中两个来源于玉米的分离物PZH2,
 

PZH5和来源

于四川甘蔗的5个分离物聚入同一组,
 

这可能也是由于蚜虫在玉米和甘蔗间交叉传播SCMV所导致.
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