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摘 要：【目的】甘薯曲叶病是影响甘薯产业的一种重要病害，旨在监测该病害在广东甘薯产区的发生与分

布，明确甘薯曲叶病毒（Sweetpotato leaf curl virus，SPLCV）广东种群的遗传特征，为 SPLCV 的防控提供理论依据。

【方法】2019—2023 年，通过对广州、茂名、湛江、汕尾 4 个广东省甘薯主要产区进行系统调查，采集疑似甘薯

曲叶病样本。利用 RCA 扩增、分子克隆以及序列分析方法，获得 SPLCV 分离物的基因组全长序列。进一步利用

SDT、MEGA、RDP、DnaSP 等生物学软件对 SPLCV 广东种群各分离物的基因组结构特征、全长序列相似性、系统进化、

重组、种群多态性等进行分析。【结果】获得 SPLCV 广州（GS01）、湛江（GS02）、茂名（MM01）3 个分离物的

基因组全长序列。进一步序列分析发现，SPLCV 广东种群的基因组结构基本一致，均编码 6 个 ORFs，但病毒基因

组全长序列存在差异，序列相似性为 87.00%~99.90%，其中 GS01 分离物的序列差异明显，与其他分离物相似性低

（87.00%~87.90%）。系统进化树分析同样表明， GS01 分离物与广东其他分离物遗传距离较远，聚集在不同分支，

表明 GS01 分离物与广东其他 6 个分离物的来源不同。重组分析显示，SPLCV 广东种群的基因组未发生重组。种群

多态性分析发现，SPLCV 广东分离物核苷酸多样性为 0.06544，总体变异程度较低。进一步分析 SPLCV 广东分离物

AV1、AV2、AC1、AC2、AC3、AC4 基因的选择压力，发现 AC4 基因所承受的选择压力大，处于多样性选择。【结论】

甘薯曲叶病在广东省广州、茂名、湛江等甘薯主产区均有发生，其病原物 SPLCV 广东种群存在一定程度的差异，

AC4 基因的突变是引起 SPLCV 广东种群变异的主要原因。同时，首次在广东茂名甘薯产区检测到 SPLCV，表明

SPLCV 在广东省的分布正在扩大，对甘薯生产安全构成威胁。因此，需加强对 SPLCV 监测及甘薯种苗调运监管，

及时控制田间烟粉虱，以有效控制甘薯曲叶病的发生与为害。
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Abstract: 【Objective】Sweetpotato leaf curl disease is an important disease affecting the production of sweetpotato. This 

study aims to monitor the occurrence and distribution of sweetpotato leaf curl disease in major sweetpotato production areas of 

Guangdong Province, and to clarify the genetic characteristics of the Guangdong population of sweetpotato leaf curl virus (SPLCV), 

providing a theoretical basis for the prevention and control of such disease.【Method】From 2019 to 2023, systematic surveys 

were conducted in 4 major sweetpotato production areas of Guangdong Province, including Guangzhou, Maoming, Zhanjiang, 

and Shanwei. Suspected samples were collected, and the full-length genome sequences of SPLCV isolates were obtained by 

RCA amplification, molecular cloning, and sequence analysis methods. Further, biological software tools such as SDT, MEGA, 

RDP and DnaSP were utilized to analyze the genomic structural characteristics, full-length sequence similarity, phylogenetic 

analysis, recombination and population polymorphism between SPLCV Guangdong isolates.【Result】The full-length genome 

sequences of three new SPLCV isolates were obtained from Guangzhou (GS01), Zhanjiang (GS02), and Maoming (MM01). 

Sequence analysis revealed that the genomic structure of the Guangdong population of SPLCV was generally consistent, all 

encoding six ORFs, but there were differences in the full-length genome sequences. The sequence similarity among the SPLCV 

Guangdong isolates ranged from 87.00% to 99.90%, with the GS01 isolate exhibiting significant sequence differences and low 

similarity (87.00% to 87.90%) to other isolates. Phylogenetic tree analysis also indicated that the GS01 isolate was genetically 

distant from the other six Guangdong isolates, clustering in different branches, suggesting that the source of the GS01 isolate 

was different from that of the other Guangdong isolates. Recombination analysis showed that no recombination occurred between 

SPLCV Guangdong isolates. Population polymorphism analysis revealed that the nucleotide diversity of SPLCV Guangdong 

isolates was 0.06544, with a relatively low degree of variation. Further selection pressure analysis of AV1, AV2, AC1, AC2, 

AC3, and AC4 genes of SPLCV Guangdong isolates revealed that AC4 gene experienced high selection pressure, within a state 

of diversity selection.【Conclusion】The study found that sweetpotato leaf curl disease occurred in Guangzhou, Maoming, and 

Zhanjiang sweetpotato production areas in Guangdong Province, and there were certain differences in the SPLCV Guangdong 

population. AC4 gene mutation was the main cause of the variation in the SPLCV Guangdong population. At the same time, 

SPLCV was first detected in Maoming sweetpotato production area, indicating that the distribution of SPLCV in Guangdong 

Province is expanding and posing a threat to the safety of sweetpotato production. Therefore, it is necessary to strengthen the 

monitoring of SPLCV and the regulation of sweetpotato seedling transportation, timely control Bemisia tabaci in the field, to 

effectively control the occurrence and damage of sweetpotato leaf curl disease.

Key words: sweetpotato; sweetpotato leaf curl virus; Guangdong population; viral sequence; population polymorphism；

selection pressure

【 研 究 意 义 】 甘 薯〔Ipomoea batatas (L.) 

Lam.〕是旋花科（Convolvulaceae）甘薯属（Ipomoea）

块根植物，含有丰富的纤维、维生素、矿物质等

人体必需的营养成分以及多酚、多糖和花青素等

抗氧化活性物质，是一种重要的粮食、饲料、能

源以及工业原料作物。甘薯起源于拉丁美洲，

全球有 110 多个国家种植，主要分布在亚洲和非

洲［1］。我国是世界上最大的甘薯生产国，根据

世界粮农组织（FAO）统计，2022 年中国甘薯种

植面积约为 230.4 万 hm²，总产量大约为 5 109.1

万 t。广东省气候温暖潮湿，可周年种植甘薯，

是我国主要的甘薯产区之一［2］。广东地区主要

专注于优质食用鲜薯的种植、生产、销售及消

费，是全国范围内最大的鲜食甘薯消费市场及集

散中心［3］。2022 年，全省甘薯种植面积达 17.2

万 hm2，年产量为 428 万 t，其中粤西地区种植

面积最大，主要分布在湛江和茂名［4］。病毒病

是甘薯生产上主要制约因子，严重影响甘薯的产

量和品质。根据国际病毒分类委员会公告（https://

ictv.global/taxonomy）及文献报道，可感染甘薯的

病毒超过 38 种，而感染中国甘薯的病毒至少有

31 种，其中隶属于双生病毒科（Geminiviridae）

菜豆金色黄花叶病毒属（Begomovirus）病毒有

10 种［5］。由 Begomovirus 侵染引起的甘薯曲叶

病是全球甘薯生产上重要病害。目前，关于广东

省甘薯曲叶病发生情况尚不明确，亟需对广东省

甘薯产区病毒病进行监测与调查，明确广东省甘

薯曲叶病毒（Sweetpotato leaf curl virus，SPLCV）

种群遗传特征，为该病害的防控提供理论依据。

【前人研究进展】甘薯曲叶病最早于 1985 年在
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中国台湾发现［6］，1994 年，首次从美国观赏甘

薯 曲 叶 病 样 中 鉴 定 出 SPLCV［7］。2006 年， 栾

雨娟等［8］在辽宁省大连市甘薯曲叶病样中鉴定

出中国甘薯曲叶病毒（Sweetpotato leaf curl China 

virus，SPLCNV）。近年来，国内学者从安徽、

北京、河南、山东、四川、重庆、广西、广东、

海南、福建、湖北、湖南、江西、浙江、江苏、

贵州、云南等省（市、区）的甘薯病样中共鉴定

出 10 种 双 生 病 毒， 分 别 为 SPLCV、SPLCNV、

加那利甘薯曲叶病毒（Sweetpotato leaf curl Canary 

virus，SPLCCV）、佐治亚甘薯曲叶病毒（Sweetpotato 

leaf curl Georgia virus，SPLCGV）、广西甘薯曲叶

病毒（Sweetpotato leaf curl Guangxi virus，SPLCGxV）、

河 南 甘 薯 曲 叶 病 毒（Sweetpotato leaf curl Henan 

virus，SPLCHnV）、湖北甘薯曲叶病毒（Sweetpotato 

leaf curl Hubei virus，SPLCHbV）、山东甘薯曲叶

病毒（Sweetpotato leaf curl Shandong virus，SPLCSdV）、

四川甘薯曲叶病毒 1（Sweetpotato leaf curl Sichuan

virus 1，SPLCScV1）、 四 川 甘 薯 曲 叶 病 毒 2

（Sweetpotato leaf curl Sichuan virus 2，SPLCScV2）、

甘 薯 金 脉 病 毒（Sweetpotato golden vein virus，

SPGVV），其中 SPLCV 分布最广泛［5］。在广东，

本团队于 2011—2012 年首次在广州市和梅州市

发现甘薯曲叶病，经鉴定为 SPLCV 侵染引起［9］。

此后，Ma 等［10］在采集于广州、梅州、湛江的

甘薯样品中检测到 SPLCV。陈新亮等［11］从国家

种质广州甘薯资源圃中表现曲叶症状的病样品中

检测到 SPLCV。【本研究切入点】广东省是我国

甘薯产业的主要产区之一，目前关于 SPLCV 在

广东省的发生和种群遗传特征尚不清楚，对甘薯

产业高质量发展造成潜在危害。【拟解决的关键

问题】通过监测甘薯曲叶病在广东甘薯主产区的

发生与分布，采用分子生物学方法明确其病毒种

类，进一步对广东各分离物的基因组序列进行相

似性、系统进化等分析，明确其广东种群的遗传

特征，为该病害的防控提供科学依据。

1 材料与方法

1.1 病害调查与采样

本团队于 2019—2023 年根据甘薯曲叶病在

田间表现叶片卷曲、叶脉肿大典型症状对广东省

湛江、茂名、汕尾、广州 4 个甘薯主要产区的该

病发生情况进行调查，并采集疑似曲叶病甘薯样

品 52 份，其中湛江 16 份、茂名 13 份、广州 23

份，做好标记带回实验室进行分子鉴定。本试验

于 2023 年 5 月至 2024 年 10 月在广东省农业科

学院植物保护研究所完成。

1.2 病毒分离物基因检测

取疑似甘薯曲叶病叶片约 100 mg，利用植物

DNA 提取试剂盒（EasyPure® Plant Genomic DNA 

Kit）提取样品总 DNA。所用引物为 Begomovirus 
AV1 基因部分序列通用简并引物 AV494/CoPR［12-13］，

分别以代表性阳性病样总 DNA 为模板，利用

TempliphiTM RCA Kit （GE Healthcare）进行滚环

扩增（Rolling circle amplification，RCA），具体

操作步骤按说明书进行；用限制性内切酶 BamH I

对 RCA 扩增产物进行酶切，酶切体系为 RCA 产

物 3 μL，BamH I 1 μL，10×Fast Digest 缓 冲 液 

2 μL，ddH2O14 μL。37℃反应 2 h，然后进行电

泳检测。若能切出目的大小条带，则进行胶回收、

克隆这些特异性条带，委托生工生物工程（上海）

股份有限公司完成序列测定。

1.3 病毒分离物序列分析

利 用 DNAStar 软 件 的 SeqMan 对 测 序 结 果

进 行 拼 接， 获 得 病 毒 基 因 组 全 长 序 列。 利 用

BLASTn 程序对所获病毒基因组序列进行相似性

搜索，挑选相似性最高的相关病毒代表分离物序

列，进一步用 SDT1.2 的 MUSCLE alignment 进行

序列相似性分析［14］，再依据最新 Begomovirus
病毒分类标准确定病毒种类。分类标准：将所

获分离物的基因组序列与已报道各个种的基因

组序列进行相似性比对，若病毒基因组序列或

DNA-A 序列与已知种的相似性 <91%，则为 1 个

新种；若 91%< 相似性 <94%，则该分离物为 1

个新的株系；若相似性 >94%，表明该分离物与

已知种为同一病毒同一株系的不同分离物［15］。

1.4 甘薯曲叶病毒广东分离物的种群特征分析

将本研究所获得的 SPLCV 3 个广东分离物

与 已 报 道 的 4 个 广 东 分 离 物：GZ01（ 登 录 号

JX286653）、GZ02（登录号 JX286654）、XN01（登

录号 JX286655）、三裂叶薯（Ipomoea triloba L.）

分离物（登录号 MN909042）进行种群特征分析。
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利用 Open Reading Frame Finder（https://www.ncbi.

nlm.nih.gov/orffinder/）在线网站对 7 个广东分离

物进行开放阅读框（ORF）分析。采用 MEGA6.0

的邻接法（Neighbor joining，NJ）构建系统进化树，

设置 Bootstrapping 值为 1 000，根据进化树的距

离来对其亲缘关系进行分析［16］。采用 RDP4.95

软件对序列进行重组分析［17］。利用 DnaSP5.1 软

件对 SPLCV 广东分离物进行种群多态性分析，

进一步对各基因进行选择压力分析：ω ＝非同义

突变 (dn ) / 同义突变 (ds)；若 ω>1，表明基因的非

同义突变高于同义突变，处于多样性选择，即正

向选择；若 ω ＜ 1，则说明基因处于纯化选择，

即负向选择。

2 结果与分析

2.1 甘薯曲叶病田间发生情况和病毒检测

经调查发现，甘薯曲叶病在广东省湛江、茂

名、广州甘薯产区均有发生，田间病株主要表现

为叶片皱缩、卷曲等症状（图 1）。甘薯曲叶病

田间发病率比大棚低，一般为 3%~20%，而大棚

发病率严重时可达到 100%。对采集的 52 份疑似

病样进行 Begomovirus 病毒检测，PCR 检测均为

阳性，表明 52 份甘薯病样中均存在 Begomovirus
病毒。

2.2 甘薯曲叶病毒广东分离物基因组序列

通过 RCA、酶切、分子克隆技术，共获得

3 个广东 SPLCV 分离物的基因组全长序列，并

利 用 SDT1.2 生 物 软 件 对 3 个 广 东 SPLCV 分 离

物与相似性最高的其他 SPLCV 分离物进行序列

相似性分析。结果（图 2）显示 ，从广州病样

中获得病毒分离物 1 个，命名为 GS01（登录号 

MW678598），全长为 2 809 bp，该序列与江苏

XU10_14 分离物（登录号 MH602263）相似性最

高、为 97.30%；从湛江病样中获得病毒分离物

1 个，命名为 GS02（登录号 MW779525），全长

为 2 827 bp，该序列与 SPLCV 福建 F-p1 分离物（登

录号 FJ515896）相似性最高、为 97.60%；从茂

名病样中获得病毒分离物 1 个，命名为 MM01

（登录号 PP583540），全长为 2 826 bp，该序

列 与 SPLCV 山 东 Shandong11:2012 分 离 物（ 登

录号 KF040466）相似性最高、为 95.00%。根据

最 新 分 类 标 准，GS01、GS02、MM01 分 离 物 为

SPLCV 的 3 个新分离物。

2.3 甘薯曲叶病毒广东分离物的基因组结构特征

基因组结构分析显示，获得的 3 个 SPLCV 

广东分离物和已报道 4 个 SPLCV 广东分离物的

基因组结构基本一致，均具有典型的单组分双

图 2 3 个 SPLCV 广东分离物与其他 SPLCV 分离物的序列相似性分析
Fig. 2 Sequence similarity analysis between three SPLCV isolates from Guangdong and other representative SPLCV isolates

图 1 甘薯曲叶病田间发病症状
Fig. 1 Disease symptoms of sweetpotato leaf

    curl virus in the field
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生病毒结构特征，全长大小为 2 809~2 829 nt，

编码 6 个 ORF（表 1，图 3），分别是位于病毒

链上编码病毒外壳蛋白的 AV1 基因和可能参与

RNA 沉默抑制子抑制 RNA 沉默介导防御反应的

AV2 基因、位于互补链上编码病毒复制相关蛋白

的 AC1 基因、转录激活蛋白的 AC2 基因、复制

增强蛋白的 AC3 基因以及症状决定因子的 AC4
基因。其中，AC1 和 AV2 间存在 1 个基因间隔

区（Intergenic Region，IR），该区域含有病毒复

制起始有关的“TAATATT/AC”9 碱基保守序列

和转录所需的结构域［18］。

2.4 甘薯曲叶病毒广东分离物的基因组相似性

分析

利用 SDT1.2 软件对 7 个 SPLCV 广东分离物

及 GenBank 中 31 个其他 SPLCV 分离物全长基因

组核苷酸序列进行相似性分析，结果（图 4）发现，

表 1 SPLCV 广东分离物基因组结构

Table 1 Genomic structure of the SPLCV Guangdong isolates

分离物

Isolate

登录号

Accession 

number

地理来源

Geographical 

origin

大小

Size

(bp)

ORFs 位置 Location of ORFs 基因间隔

区 IR
AV1 AV2 AC1 AC2 AC3 AC4

MM01 PP583540 茂名 2826 293..1057 97..468 1579..2673 1224..1670 1073..1507 2259..2516 2674..96

GS01 MW678598 广州 2809 293..1051 124..468 1554..2711 1199..1645 1048..1482 2234..2491 2712..123

GS02 MW779525 湛江 2827 293..1057 97..468 1579..2673 1224..1670 1073..1507 2259..2516 2674..90

GZ01 JX286653 广州 2829 295..1059 72..470 1581..2675 1226..1672 1075..1509 2261..2518 2676..71

GZ02 JX286653 广州 2829 295..1059 72..470 1581..2675 1226..1672 1075..1509 2261..2518 2676..71

XN01 JX286655 兴宁 2828 294..1058 71..469 1580..2674 1225..1671 1074..1508 2260..2517 2675..70

- MN909042 广州 2817 283..1047 27..458 1569..2663 1214..1660 1063..1497 2249..2506 2664..26

  注：-：未登录分离物名称。

  Note：-：Unlogged isolate name.

7 个 SPLCV 广东分离物之间相似性为 87.00% ~ 

99.90%，其中广州 GS01 分离物与其他 6 个分离

物相似性低、为 87.00%~87.90%。7 个 SPLCV 广

东分离物与来自云南、河南、湖北、江苏、河

北、广西、福建、安徽、山东、四川、陕西、海

南、重庆、湖南的 17 个分离物相似性为 81.5%~

97.6%，其中与湖南 Hunan-77 分离物（登录号

MW021476）相似性最低，除广州 GS01 分离物

相似为 89.8% 外，其他 6 个分离物相似性仅为

81.50%~81.90%； 与 来 自 印 度、 葡 萄 牙、 意 大

利、特立尼达和多巴哥、韩国、苏丹、美国、秘

鲁、希腊、以色列、巴西、坦桑尼亚、西班牙、

墨西哥的相关分离物相似性为 81.1%~93.9%，

与 西 班 牙 ES-LM8384_ii61-15 分 离 物（ 登 录 号 

MW574052）相似性最低、81.1%~82.1%。

2.5 甘薯曲叶病毒广东分离物的进化树分析

为分析 SPLCV 广东分离物与已登录 GenBank

图 3 SPLCV 广东分离物基因组结构示意图
Fig. 3 Diagram of the genomic structure of the 

    SPLCV Guangdong isolates
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的 SPLCV 分离物的亲缘关系，利用 MEGA6.0 软

件的邻接法进行进化树分析，以 TYLCV 为外

组，结果（图 5）显示，7 个 SPLCV 广东分离物

与 GenBank 中中国、印度、葡萄牙、意大利、特

立尼达和多巴哥、韩国、苏丹、美国、秘鲁、希

腊、以色列、巴西、坦桑尼亚、西班牙、墨西哥

31 个相关分离物聚为一个大分支，其中坦桑尼

亚 TZ:SHZPU:2019 分离物、西班牙 ES-LM8384_

ii61-15 分离物、墨西哥 MEX［MEX:10］分离物

聚为一支，与其他 SPLCV 分离物亲缘关系较远；

进一步分析发现，7 个 SPLCV 广东分离物中，广

州 GS01 分离物与其他 6 个分离物亲缘关系较远。

而与江苏 XU10_14 分离物亲缘关系最近，聚集

在同一个小分支，进一步与湖南 Hunan-77 分离

物以及巴西 PA ［BR:Bel1］分离物聚集在一个分

支；而其他 6 个广东分离物与安徽 Anhui2-2018

分离物、山东 China:Shandong11:2012 分离物、四

川 Sichuan15(2):2012 分离物、江苏 XU12_2 分离

物和福建 F-p1 分离物聚为一支、亲缘关系近；

其中广东 GZ02、MM01、XN01、GZ01 以及三裂

叶薯（登录号 MN909042）5 个分离物聚在一个

独立分支、亲缘关系最近，而来自湛江的 GS02

分离物与来自江苏和福建的亲缘关系最近。由此

可见，SPLCV 广东分离物的来源存在差异，推测

分离物 GS01 来自江苏，其他 6 个分离物来自安

徽、山东等地。

2.6 甘薯曲叶病毒广东分离物的重组分析

利 用 MEGA6.0 软 件 CLUSTAL W 程 序 对

SPLCV 广东分离物及与其相似性较高的 31 个

SPLCV 分 离 物 进 行 基 因 组 序 列 比 对， 进 一 步

图 4 SPLCV 广东分离物与其他 31 个 SPLCV 分离物相似性分析图
Fig. 4 Similarity analysis diagram of the SPLCV Guangdong isolates compared with 31 other SPLCV isolates
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应 用 RDP 4.95 软 件 的 RDP、3Seq、BootScan、

MaxChi、Chimaera、GENECONV、SiScan 等 计 算

方法进行重组分析，结果表明，SPLCV 广东分离

物未检测到明显的重组事件。

2.7 甘薯曲叶病毒广东分离物种群多态性和选

择压力分析

用 DnaSP5 软件分别计算 SPLCV 中国分离物

和广东分离物群体的核苷酸多样性，结果（表 2）

显示，SPLCV 中国分离物和广东分离物核苷酸

多样性分别为 0.07361 和 0.06544，表明 SPLCV

中国分离物和广东分离物群体的总体变异程度

较低。进一步通过 Tajima［19］、Fu 等［20］方法对

SPLCV 中国分离物和广东分离物群体变异进行中

性测试，结果显示 SPLCV 中国分离物和广东分

离物群体 3 个参数均为负值，表明 SPLCV 中国

分离物和广东分离物可能存在扩张趋势。

表 2 SPLCV 广东和中国分离物群体的变异中性检测和核苷酸多样性检测分析

Table 2 Analysis of variation neutrality and nucleotide diversity tests in SPLCV isolates from Guangdong and China populations

SPLCV 群体

SPLCV population

分离物数量

Number of isolates

中性检测 Neutrality test 核苷酸多样性

Nucleotide diversityTajima's D Fu ＆ Li's D Fu ＆ Li's F

中国 China 24 -1.02930 -1.18999 -1.33940 0.07361±0.00822

广东 Guangdong 7 -0.93299 -0.84184 -0.95699 0.06544±0.01805

图 5 SPLCV 广东分离物与其他 SPLCV 分离物的系统进化树
Fig. 5 Phylogenetic tree of the SPLCV Guangdong isolates and other SPLCV isolates
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利 用 DnaSP5.1 软 件 对 SPLCV 广 东 分 离 物

的 AV1、AV2、AC1、AC2、AC3、AC4 基因的选

择压力进行分析，并计算其 ω 值，并根据 ω 值

大小判断选择压力。由表 3 可知，AV1、AV2、

AC1、AC2、AC3 基因的 ω 值均小于 1，表明这

5 个基因处于纯化选择，即负向选择。而 AC4 的

ω 值大于 1、为 1.22942，表明 AC4 基因处于多

样性选择，即正向选择。

3 讨论 

甘薯曲叶病是甘薯生产上一种重要病害。本

团队长期对全省烟粉虱传双生病毒病进行监测，

发现广东广州、湛江、茂名甘薯产区有甘薯曲叶

病的发生。进一步从广州、湛江、茂名样品中分

别克隆获得病毒 GS01、GS02、MM01 分离物的

基因组全长序列，根据国际病毒分类委员会最新

分类标准，明确病毒 GS01、GS02、MM01 分离

物是 SPLCV 的 3 个新分离物。

SPLCV 是 1994 年首次从美国观赏甘薯曲叶

病样中鉴定出一种单组分病毒，不伴随卫星分子。

目前在印度尼西亚［21］、巴西［22］、阿根廷［23］、

坦桑尼亚［24］、布尼纳法［25］、印度［26］、韩国［27］、

苏丹［28］和中国［10］等多国均有报道。在我国，

该病毒已在安徽、重庆、北京、广东、福建、广

西、海南、河北、河南、湖南、湖北、江苏、江西、

吉林、陕西、山东、四川、云南、浙江等 20 多

个省（市、区）分布［5］。在广东，2012 年首次

在广州和梅州的甘薯上检测到该病毒，随后在湛

江甘薯产区也有发生。本研究在广东省茂名甘薯

产区也检测到 SPLCV，可见，SPLCV 正在广东

省甘薯主要产区扩散蔓延，严重影响甘薯的生产

安全。

SPLCV 广东种群存在一定程度的遗传差异。

该种群在病毒基因组结构基本一致，均编码 6 个

ORFs，但在具体核苷酸序列上存在明显差异。本

研究分析发现，SPLCV 7 个广东分离物间序列相

似性为 87.00%~99.90%，其中广州 GS01 分离物

与其他 6 个分离物相似性较低（87.00%~87.90%）；

系统进化树分析结果同样显示广州 GS01 分离物

与其他 6 个分离物遗传距离较远，聚集在不同分

支。进一步分析发现，广州 GS01 分离物与江苏

分离物亲缘关系最近；而其他 6 个分离物与安徽、

山东、四川、江苏和福建聚集在一起，亲缘关系

近。初步推测广州分离物 GS01 来自江苏，其他

6 个 SPLCV 广东分离物来自安徽、山东等地，有

可能是通过甘薯种苗的调运加以传播扩散。整体

而言，SPLCV 广东分离物与中国其他省份分离物

亲缘关系近，与亚洲、欧洲、美洲相关分离物亲

缘关系远。这一结果表明 SPLCV 种群存在一定

的地域遗传差异。

基因重组、突变是促进双生病毒发生快速变

异的主要因素。基因重组分析发现 SPLCV 广东

分离物间未发生重组。由此推测，突变可能是引

起 SPLCV 广东种群分子变异的主要原因。本研

究发现 SPLCV 广东分离物的 AV1、AV2、AC1、

AC2、AC3 5 个基因非同义突变的速率低于同义

突变，处于负向选择；而 AC4 所承受的选择压

力大，处于正向选择即多样性选择，ω 值大于 1。

张成玲等［29-30］对中国甘薯双生病毒外壳基因和

AC4 基因的分子变异及遗传多态性分析结果为

两个基因均处于正向选择。而本研究发现广东甘

薯曲叶病毒外壳基因（AV1）处于负向选择，分

析其原因可能是由于本研究仅对广东种群进行分

析，地理来源单一。由此可推测，AC4 基因的突

变是引起 SPLCV 广东种群分子变异的主要原因。

2012 年，本团队首次利用 RCA 方法从广州

和梅州甘薯中检测到 SPLCV，此后不同研究者

先后利用 PCR 方法从广东甘薯病样中分别检测

到 SPGVV、SPLCCV、SPLCCNV、SPLCGxV、

SPLCScV1、SPLCScV2 等 6 种病毒。本研究采用

RCA 方法从广东甘薯病样中仅获得 SPLCV 一种

表 3 SPLCV 广东分离物各基因的选择压力

Table 3 Selection pressure of each gene of the SPLCV 
     Guangdong isolates

基因

Gene

同义突变

Synonymous 

mutation

非同义突变

Non-synonymous 

mutation

ω 值 

ω value

AV1 0.12891 0.00733 0.05686

AV2 0.04384 0.03688 0.84124

AC1 0.17831 0.04291 0.24064

AC2 0.06648 0.03454 0.51955

AC3 0.10509 0.03464 0.32962

AC4 0.07096 0.08724 1.22942
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病毒的基因组全长序列，下一步有待增加不同地

方来源的样品数量，监测其他 6 种病毒在广东的

发生、分布和危害。

甘薯是一种重要粮食作物，也是广东近年重

点发展的“土”“特”“产”之一。SPLCV 是危

害我国甘薯重要病毒种类之一，自然条件下主要

侵染旋花科甘薯属的甘薯，以及牵牛类［31］观赏

植物，引起寄主植物表现曲叶、黄脉等症状，导

致减产甚至绝收。该病毒可通过传播介体烟粉虱

或种苗调运传播。茂名市是广东甘薯主产区之一，

本研究首次在茂名甘薯上检测到 SPLCV，说明

SPLCV 在广东省的危害范围已扩大。因此，需加

强对 SPLCV 等烟粉虱传病毒监测及甘薯种苗调

运监管，确保种苗健康，及时控制田间烟粉虱发

生，以控制甘薯曲叶病的发生与危害。

4 结论

本文调查发现广东广州、湛江、茂名甘薯

产区均有甘薯曲叶病的发生，通过 RCA 扩增

技 术 获 得 3 个 SPLCV 新 分 离 物 基 因 组 全 长 序

列， 分 别 为 广 州 分 离 物（GS01，2 809 bp）、

湛 江 分 离 物（GS02，2 827 bp）、 茂 名 分 离 物

（MM01，2 826 bp）。 序 列 分 析 显 示，SPLCV

广 东 种 群 病 毒 基 因 组 结 构 一 致， 但 在 核 苷 酸

序列上有一定的差异，7 个广东分离物间序列

相 似 性 为 87.00%~99.90%， 其 中 广 州 GS01 分

离物序列差异较大，与其他 6 个分离物相似性

为 87.00%~87.90%。 系 统 进 化 分 析 显 示，7 个

SPLCV 广东分离物分别与国内其他省份的 SPLCV

分离物聚为单独的小分支，其中广州 GS01 分离

物与江苏分离物聚在一个小分支，亲缘关系最近；

而其他 6 个分离物与安徽、山东、四川、江苏和

福建分离物亲缘关系近，聚集在一起；与国外分

离物亲缘关系较远。基因重组分析发现，SPLCV

广东分离物间未发生重组，基因突变（尤其是

AC4 基因）可能是 SPLCV 广东分离物分子变异

和遗传多样性的主要原因。同时，本文首次在广

东茂名甘薯产区检测到 SPLCV，表明 SPLCV 在

广东省分布有进一步扩大的趋势，需加强对该病

毒的监测与防控。
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