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广东地区冬瓜感染的小西葫芦黄花叶病毒检测

及其外壳蛋白基因多样性分析 
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业科学院环境园艺研究所，广州 510640） 

摘  要：小西葫芦黄花叶病毒（Zucchini yellow mosaic virus，ZYMV）是危害广东省冬瓜的常见病毒。

摸索了冬瓜叶片总 RNA 最佳提取方法，通过基于 ZYMV 病毒外壳蛋白基因（coat protein gene，cp）序列

的 RT-PCR 扩增，检测采集自广东省 9 个冬瓜产区的 76 份病毒侵染样品的病毒田间发病率；将扩增产物

克隆测序，利用 MegAlign 软件构建系统发育进化树分析 cp 基因遗传变异与系统进化。结果表明，24 份

样品检测为阳性，田间发病率为 31.59%；所有参试病毒分离物 cp 基因全长 840 bp，编码 279 个氨基酸的

多肽；测序的 16 个分离物 cp 基因的核苷酸序列与推导蛋白的氨基酸序列相似性分别为 98.1% ~ 100%与

96.1% ~ 100%；所有广东分离物的推导氨基酸序列基序保守，除 GD121-9 增加 2 个人类白细胞抗原外，

其他均包含 5 个人类白细胞抗原及 1 个 N 糖基化位点，均包含保守 potyv_CP 功能域及与病毒蚜传相关的

结构域 DAG 三联盒“Asp-Ala-Gly”；系统进化分析表明，ZYMV 病毒划分为 7 个基因型，广东分离物均

属于同一基因型Ⅰ，包含 3 个株系；广东地区的 16 个分离物分为 3 组，无明显地域选择性。总体上广东

ZYMV-cp 比较保守，分子变异较小。明确了广东省冬瓜上 ZYMV 病毒的侵染情况及外壳蛋白基因的变异

特点，为对其致病性和抗病毒基因工程等研究提供依据。 
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Abstract：Zucchini yellow mosaic virus was a common virus infecting wax gourd in Guangdong 

Province. Total RNA extraction methods of wax gourd leaves were compared，and then 76 wax gourd 

samples from 9 main production regions in Guangdong Province were collected and detected based on  
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RT-PCR amplification of coat protein gene（cp）of ZYMV. The amplification products were sequenced and 

genetic variation analysis were carried out. The results showed that 24 samples were determined as 

positive with incidence ratio of 31.59%，sequence analysis revealed that full-length of ZYMV-cp of 16 

isolates was 840 bp encoding a peptide with 279 amino acids. Further alignment analysis indicated that 

similarities of ZYMV-cp nucleotide acid and amino acid sequences ranged from 98.1% to 100% and from 

96.1% to 100% respectively. The motifs of deduced amino acids sequences were conserved，all isolates 

contained 5 HLA sites（Human Leukocyte Antigen）and 1 N-glycosylation site expect GD121-9 with 2 

additive HLA motifs. The CP protein of all isolates included conserved domain potyv_CP and DAG triple 

box（Asp-Ala-Gly）crucial for potyvirus transmission by aphid. Phylogenetic analysis suggested that all 

isolates were clustered into 7 genotypes，Guangdong isolates belonged to genotype I and contained 3 

strains；All Guangdong isolates were further clustered into 3 groups with no obvious geographical 

differentiation. Generally ZYMV-cp in Guangdong isolates were conserved and had little molecular 

variation. This study determined the infection situation and genetic variation of coat protein gene of 

ZYMV isolates in Guangdong Province，and laid foundation for further pathogenicity research and 

antivirus genetic engineering. 

Key words：wax gourd；Zucchini yellow mosaic virus；coat protein gene；genetic variation 

 

小西葫芦黄花叶病毒（Zucchini yellow mosaic virus，ZYMV）是侵染葫芦科作物的常见病毒，

田间经常与其他病毒复合侵染加重病情。在中国北方和浙江、广东、广西等地大面积危害（陈洁云 等，

2003a；古勤生 等，2003；宋丽敏 等，2005）。1981 年最早在意大利小西葫芦上发现（Lisa et al.，

1981），在中国 1991 年首次报道在新疆发生（郑光宇和董涛，1991），迄今已成为世界范围的葫芦科

作物重要病毒，分布于温带、亚热带、热带广大地区（Coutts et al.，2011a）。ZYMV 由蚜虫非持久

性传播，侵染寄主初期表现均匀褪绿小斑点，后期出现不规则花叶、黄脉、叶片皱缩疱斑，果实畸

形僵硬味苦涩，种子发芽率下降，产量品质严重降低。 

ZYMV 为马铃薯 Y 病毒属（Potyvirus）成员，病毒粒体为弯曲线状，基因组为（+）ssRNA（Diana 

et al.，2011）。Potyvirus 属病毒基因组全长约 10 kb，编码 1 个多聚蛋白，通过其内部 3 种病毒蛋白

酶加工形成 10 个功能蛋白。国内外学者在 ZYMV 病毒检测方法（Ting et al.，2009；Luo et al.，2012）、

发生起源与传播（Coutts et al.，2011b；Neha et al.，2012）、基因组序列（Azarfr et al.，2012）及侵

染性克隆等方面开展了较多研究。通过不同生物学性状分离物的序列差异及对保守结构域构建的突

变体表型，研究了 ZYMV CP、P3 及 HC-Pro 的功能（Arizi et al.，2001；Desbiez et al.，2003；Clara 

et al.，2008）。cp 基因编码 ZYMV 病毒的外壳蛋白，不但参与外壳的组装，为病毒转录所必需，

还与病毒胞间及长距离移动以及病毒蚜传有关，其 N 端为高度变异区与病毒特异性反应或寄主—传

播途径—病毒的相互作用有关，DAG 序列为蚜传病毒的特征序列（Harrison & Robinson，1988；Atreva 

et al.，1990）。ZYMV 存在明显的株系分化现象。许多生物学功能，如侵染寄主症状及蚜传效率不同

的各种株系均有报道，弱症株系 ZYMV-WK 是从非蚜传分离物 E15-PAT 分离的变异株，在不同地

区的田间成功阻碍了 ZYMV 几个致病株系的侵染（Kosaka et al.，2006）；多数弱毒株系是从田间

分离、高温或低温处理、硝酸及紫外线辐射获得，如 ZYMV-2002 是通过低温处理黄瓜寄主分离得

到（Lecoq et al.，1991）。 

目前对冬瓜病毒病很少有系统地研究报道。本研究中通过对 ZYMV 外壳蛋白基因的 RT-PCR 检
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测，了解广东省冬瓜主产区的 ZYMV 发生情况及病毒 cp 基因序列变异，为后续病毒致病性分析和

冬瓜抗病毒分子育种提供依据。 

1  材料与方法 

1.1  材料 

采集典型或疑似病毒病症状的冬瓜叶片材料 76 份（表 1），分别采自广东省主要冬瓜产区，包

括三水（7 份）、台山（5 份）、徐闻（8 份）、英德（4 份）、清远（9 份）、花都（8 份）、广州市白云

区（18 份）、柯木朗（9 份）及番禺（8 份），保存于–80 ℃超低温冰箱备用。ZYMV 毒源由中国农

业科学院郑州果树研究所古勤生研究员惠赠，作为阳性对照。 

1.2  冬瓜冻存叶片总RNA提取方法比较 

由于冬瓜叶片冰冻后易瘫软褐化，影响总 RNA 的抽提及后续的 RT-PCR 检测，故对 4 种提取

方法的提取效率及质量进行了比较。 

a. 过柱型试剂盒法：取 50 ~ 100 mg 冬瓜叶片，在液氮中迅速研磨成粉末状，参照天根公司

RNAprep pure 植物总 RNA 提取试剂盒（离心柱型，北京天根生物工程有限公司）操作说明书提取

总 RNA。 

b. TRNzol 提取法：参照天根公司 TRNzol Total RNA reagent 总 RNA 提取试剂（北京天根生物

工程有限公司）操作说明书，取约 100 mg 冬瓜叶片提取总 RNA。 

c. 异硫氰酸胍两次精提法：参考杨雷亮（2007）的方法略有改动。取 0.1 ~ 0.2 g 冬瓜叶片，液

氮研磨，加入预冷 RNA 抽提液匀浆（4 mol · L-1 异硫氰酸胍，25 mmol · L-1 柠檬酸钠，0.5%十二烷

基肌氨酸钠，0.1 mol · L-1 巯基乙醇，2 mol · L-1 NaAc，pH 3.5 水饱和酚，配制该溶液必须使用经过

灭菌的 DEPC 处理水，巯基乙醇现用现加），再加入乙酸钠（pH 4.0）、水饱和酚及等体积（氯仿︰

异戊醇）剧烈振荡，离心后的上清液 RNA 相，加入等体积异丙醇沉淀。上述步骤重复 1 次，最终

所得沉淀洗涤风干、溶解，–70 ℃保存备用。 

d. 异硫氰酸胍一次快提法：参考改良杨雷亮（2007）的方法。取 0.2 ~ 0.3 g 冬瓜叶片，液氮充

分研磨，加入预冷 RNA 抽提液匀浆（同上），加入乙酸钠（pH 4.0）、等体积水饱和酚及氯仿︰异戊

醇剧烈振荡，离心，上清液加入等体积异丙醇沉淀，适量 DEPC 处理 ddH2O 溶解，–70 ℃保存备

用。 

利用 1%琼脂糖凝胶电泳及纳米紫外分光光度计（GENEQUANT，Eppendorf）检测不同方法提

取的冬瓜叶片总 RNA 的浓度与质量，从而选择简便有效的抽提方法，为后续 RT-PCR 检测奠定基础。 

1.3  冬瓜ZYMV病原RT-PCR检测 

根据 GenBank 网站公布的中国台湾分离物 ZYMV 病毒基因组序列（AM422386），利用 Primier 

5.0 软件设计覆盖完整外壳蛋白基因的特异引物，扩增片段大小为 840 bp（8 543 ~ 9 382 nt），送与

广州英骏生物技术有限公司合成。ZYMV-CPF：5′-TCAGGCACTCAGCCA ACTGTG-3′（8 543 ~ 8 563 

nt）；ZYMV-CPR：5′-TTACTGCATTGTATTCACACCTAGC-3′（与 9 358 ~ 9 382 nt 反义互补）。 

取抽提的总 RNA 1 μL 进行 RT 反应，依次加入病毒下游引物（10 μmol · L-1）0.5 μL，dNTPs

（10 mmol · L-1）0.5 μL，RNase 抑制剂（20 U · μL-1）0.5 μL，MMLV 反转录酶（Promega 公司）0.5 
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μL，5× RT 缓冲液 2 μL，DEPC 处理 ddH2O 3.5 μL，总体系为 10 μL。反应条件为 42 ℃ 60 min，99 

℃ 5 min，5 ℃ 5 min。 

取反转录反应液 2 μL 作为 PCR 反应模板，加入 dNTPs（10 mmol · L-1）0.5 μL，rTaq（5 U）0.2 

μL，10× PCR 缓冲液 2.5 μL，总体系 25 μL。反应程序为 94 ℃预变性 3 min，94 ℃变性 30 s，50 ℃

退火 30 s，72 ℃延伸 1 min，35 个循环；72 ℃延伸 10 min。1.0%琼脂糖凝胶电泳检测 PCR 反应结

果。 

1.4  ZYMV病毒cp基因扩增产物的克隆与测序 

检测结果呈阳性的材料，各地区按症状差异至少选取一个样品 PCR 产物，利用凝胶回收试剂盒

回收纯化，与 pMD 18-T 载体（TaKaRa 公司）连接，转化至 DH5α感受态，涂布于 LB 平板过夜，

利用 Amp 抗生素、IPTG 与 X-gal 进行蓝白斑筛选，挑取白斑进行菌落 PCR 鉴定，每个样品选取 3

个阳性克隆菌液送与广州英骏生物技术有限公司双向测序。 

1.5  ZYMV分离物cp基因序列遗传多样性分析 

在 GenBank 中对所得序列进行 BLAST 检索；选取 1 个测序序列作为分离物代表序列，利用

DNAstar MegAlign 软件 Clustal W 程序对不同地区分离物进行核苷酸序列及氨基酸序列比对和同源

性分析，构建系统发育进化树分析氨基酸水平上的分子遗传进化关系；利用 Vector NTI 11.5 软件比

较分析各地区分离物 CP 蛋白氨基酸序列基序。为确定广东各地区分离物的基因型，从 GenBank 选

取部分分离物进行同源比对与聚类分析。 

2  结果与分析 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

图 1  过柱型试剂盒法提取冬瓜叶片总 RNA 凝胶电泳结果 

M：DL2000 marker；1 ~ 6：冬瓜叶片样本总 RNA。 

Fig. 1  The agarose electrophoresis analysis of extracted total 

RNA by column protocols method 

M：DL2000 marker；1–6：Total RNA of wax gourd samples. 

2.1  冬瓜叶片总RNA不同提取方法效果比较 

由图 1 可看出，与其他方法相比，过柱型

试剂盒法提取的总 RNA，28S 和 15S 条带清晰

完整，亮度高，5S 条带较弱，降解最少，未见

蛋白残留；并可除去冬瓜叶片中一些色素及杂

质，提取 RNA 溶液呈无色透明状，所提取 RNA 

OD260/OD280 比值在 1.8 ~ 2.0 之间，质量较好，

且提取所用时间最快，20 min 即可完成单个样

品提取。因此过柱型试剂盒法为最优提取冻存

冬瓜叶片总 RNA 方法。 

2.2  冬瓜病样ZYMV病毒的RT-PCR检测 

利用建立的 RT-PCR 有效检测体系，对广

东 9 个冬瓜主产区的 76 份病样进行检测，结果

如表 1 所示。除英德与三水样品未检出病毒外，其他 7 个地区均检测到 ZYMV 病毒。所检 76 份样

品中，24 株为阳性，平均带毒率为 31.59%，其中天河区柯木朗病毒检测率最高，达 66.67%，其次

花都区，为 62.50%。由于部分地区采集样品数略少，后续检测中将扩大采集范围及数量以使数据更

具代表性。 
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表 1  广东省不同冬瓜主产区 ZYMV 病毒检出率 表 1  广东省不同冬瓜主产区 ZYMV 病毒检出率 

Table 1  Detection ratio of ZYMV on wax gourd samples from main production areas in Guangdong Province Table 1  Detection ratio of ZYMV on wax gourd samples from main production areas in Guangdong Province 

编号 编号 
No. No. 

采集地区 采集地区 
Collection site Collection site 

采样数量 采样数量 
Sample Sample 
quantity quantity 

ZYMV 检测阳性数 ZYMV 检测阳性数 
Positive number of  Positive number of  
ZYMV sample ZYMV sample 

ZYMV 阳性检出率% ZYMV 阳性检出率% 
Detection ratio of ZYMV Detection ratio of ZYMV 
sample sample 

测序样品 测序样品 
Sequenced sample Sequenced sample 

1 白云区钟落潭 
Zhongluotan in Baiyun region 

18 7     38.89 GD11 ， GD12-1 ， GD60-1 ，

GD49-3 

2 天河区柯木朗 
Kemulang in Tianhe region 

9 6 66.67 JN559383 

3 番禺区 
Paiyu region 

8 1 12.50 GD31-2 

4 花都区 
Huadu region 

8 5 62.50 GD121-9，GD122-7，GD125-2，
GD126-4，GD127-6 

5 清远 Qingyuan 9 3 33.33 GD44-1，GD116-9，GD117-6

6 三水 Sanshui 7 0 0  

7 台山 Taishan 5 1 20.00 GD13-5 

8 徐闻 Xuwen 8 1 12.50 GD25-3 

9 英德 Yingde 4 0 0  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

图 2  广东不同冬瓜产区病样 ZYMV 病毒检测结果 

M：2 000 bp DNA marker；1 ~ 10：发病样品；P：阳性对照， 

ZYMV 病叶；N：阴性对照，健康叶片。 

Fig. 2  ZYMV Detection of wax gourd in main production areas 

from Guangdong Province based on amplification  

of coat protein 
M：2 000 bp DNA marker；1–10：Diseased samples； 

P：Positive control–ZYMV infected leaves； 

N：Negative control–healthy leaves. 

2.3  ZYMV分离物cp基因的变异分析 

提取病毒样品总 RNA 经 RT-PCR 扩增（图

2），24 个样品扩增得到 840 bp 左右的 DNA 条

带，与预期片段大小一致。根据不同地区及样

品症状差异，选取 16 个分离物扩增产物进行克

隆，每个分离物挑取 3 个克隆进行双向测序，

选取 1 个作为分离物代表序列。结果表明，扩

增片段全长均为 840 bp，覆盖整个 cp 基因序

列，编码 279 个氨基酸的多肽。所有分离物 CP

编码蛋白均包含保守的 potyv_CP 功能域及病

毒 蚜 传 相 关 的 结 构 域 DAG 三 联 盒

“Asp-Ala-Gly”；各分离物 cp 基因编码外壳蛋

白基序比较保守，除分离物 GD121-9 在 191 与

198氨基酸位置增加了 2个人类白细胞抗原外，

其他分离物均具有完全相同的基序序列，分别

在 66、113、144、235 及 242 氨基酸位置具有

5 个人类白细胞抗原（ Human Leukocyte 

Antigen，HLA），在 238 氨基酸位置具有 1 个 N 糖基化位点（Motif Site of N-glycosylation）。 

利用DNAStar软件对16分离物的cp基因核苷酸序列和推导的氨基酸序列同源性进行比较分析，

各分离物间核苷酸序列相似性为 98.1% ~ 100%，存在 64 个核苷酸变异位点；氨基酸序列相似性为

96.1% ~ 100%，存在 14 个氨基酸变异位点，其中分离物 GD121-9 与其他分离物的遗传差异最大，

相似性在 96.1% ~ 97.5%之间，GD121-9 与 GD44-1 相似性最低，其次最低的是 GD121-9 与 GD122-7，
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相似性为 96.4%。由此可见，广东各地区 ZYMV 分离物 cp 基因序列高度相似，遗传变异较小。 

结合 GenBank 中 ZYMV 其他病毒分离物的 CP 基因序列构建系统发育进化树，分析表明 ZYMV

可划分为 7 个基因型（图 3），基因型Ⅰ包括所有广东分离物与浙江分离物 WG（AJ316229）、美国 

 

 

图 3  ZYMV 各分离物 cp 基因核苷酸序列聚类分析 

Fig. 3  Phylogenetic analysis of cp gene nucleotide acid sequences of ZYMV isolates 
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分离物 Florida（D13914）、西班牙分离物 C-16（DQ645729）与中国台湾分离物 TW-NT1（AF127933），

核苷酸序列相似性在 95.1% ~ 100%之间；基因型Ⅱ包括 4 个中国分离物（浙江、山东）、2 个日本分

离物、2 个美国分离物及 1 个意大利分离物；基因型Ⅲ以欧洲分离物为主（匈牙利、奥地利、斯洛

文尼亚、德国），还包括 1 个中国分离物、2 个日本分离物及 1 个以色列分离物；基因型Ⅳ由 4 个中

国分离物及 2 个朝鲜分离物组成；基因型Ⅴ除 1 个新西兰分离物外，主要包括东亚地区的 3 个中国

分离物、1 个韩国分离物及 1 个日本分离物；基因型Ⅵ包括新加坡（2）、越南（1）及留尼汪岛（1）

分离物；基因型Ⅶ由 4 个越南分离物及 1 个中国分离物组成。基因型Ⅰ、Ⅱ与Ⅲ包含分离物较多，

包括地域范围较广不同大洲的分离物；而基因型Ⅱ、Ⅴ与Ⅵ以东亚分离物为主，基因型Ⅲ以欧洲分

离物为主；基因型Ⅳ与Ⅶ所有分离物均来自东亚地区，说明 ZYMV 不同分离物的基因组变异表现出

一定的地域相关性。所有广东分离物与 1 个浙江分离物聚在基因型Ⅰ的一个小分支中，说明广东分

离物的遗传变异较小。 

根据 Shukla等（1994）建立的马铃薯Y病毒属分类标准，CP蛋白氨基酸序列相似性在 38% ~ 71%

（平均为 54%）之间为不同种，在 90% ~ 99%之间为不同株系，高于 99%以上确定为同一株系不同

分离物。故本研究中测定的 16 份样品中，GD121-9 与 GD44-1 确立为病毒不同株系（ZYMV-GD121

与 ZYMV-GD44），其他均为同一株系（ZYMV-GD11）的不同分离物，可见 ZYMV-GD11 为优势株

系，该株系的分离物占总分离物数量的 87.5%。 

利用 DNAStar 软件 MegAlign 程序对 16 个分离物 cp 基因推导氨基酸序列构建系统发育进化树

（图 4），发现所有序列分为 3 个分支，其中来自花都地区的 GD121-9 与其他分离物遗传距离最远，

单独列为一个分支，白云区钟落潭分离物 GD11-11 为第 2 分支，其他序列为第 3 分支，该分支内氨

基酸序列相似性在 98.3% ~ 100%之间。由此可见广东省各地区分离物并未表现明显地域相关性。总

体而言，广东省 ZYMV-cp 基因比较保守，分子变异比较小。 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

图 4  广东各地区 ZYMV 各分离物 cp 基因编码蛋白氨基酸序列系统进化树分析 

Fig. 4  Phylogenetic analysis of amino acid sequences of ZYMV cp gene encoding  

protein in Guangdong different areas 
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3  讨论 

目前国内外对葫芦科病毒研究主要集中于黄瓜、甜瓜与西瓜等作物上，对冬瓜研究较少。本研

究中针对冬瓜主产区的广东省，对 ZYMV 病毒的发病情况与遗传多样性进行了分析。由于采样地点

限制，试验中更多使用保存时间较长的冰冻样品。冬瓜材料保存时间越长，则越易瘫软褐化，降低

RNA 提取质量及抑制后续 RT-PCR 反应，增加实验假阴性的可能。因此比较了 4 种提取冬瓜总 RNA

方法，发现过柱型试剂盒效果最佳，虽然过柱型试剂盒的价格会比其他方法高出许多，但可除去材

料中的色素等物质对实验的影响获得可靠结果。 

广东省 ZYMV 病毒发病率总体上达到 31.59%，部分地区甚至达到 60%以上，而有些地区未检

测到病毒发生，分析其原因可能是采样主要依据冬瓜叶片症状，易导致漏采重采，以及采样量偏少

所致。因此后续研究中将加大样品采集范围及数量，进一步验证本试验结果。 

病毒 cp 基因测序的目的是确定病毒的基因分型，以期找到不同分离物间的地域相关性、寄主相

关性以及分离物本身的遗传变异规律，从而为抗病育种打下基础（朱红娟 等，2014）。遗传进化分

析表明，大多数分离物遗传距离较近，聚为 1 个分支，各分离物间无明显的地域差异，因此推测 ZYMV

普遍发生可能与繁殖材料及品种的地区性交流有关。目前在分子水平上比较核苷酸序列或氨基酸序

列之间的差异已成为病毒及其直系划分的主要手段，尤其对 Potyvirus 病毒，CP 蛋白是划分其株系

的有力证据（Shukla et al.，1994）。广东省 ZYMV 分离物高度相似，核苷酸序列与氨基酸序列相似

性均达到 96%以上，包含 3 个不同株系，株系 ZYMV-GD11 为优势株系，占总分离物的 87.5%，这

有助于 ZYMV 病害的防治，从而也为冬瓜抗病毒育种提供方向参考。根据 cp 基因核苷酸序列聚类

分析将 ZYMV 分为 7 个基因型，广东省各地区分离物聚为基因型Ⅰ的 1 个小分支中，遗传变异较小。

以此标准，秦碧霞等（2005）将 ZYMV 病毒划分为 3 大群体，其中 Group 6 为中国特有群体。刘金

亮等（2009）则将 ZYMV 划分为 6 个基因型，中国 ZYMV 分离物广泛分布于基因型Ⅰ至基因型Ⅴ

中，其遗传变异非常大。除以此为标准划分基因型外，Lin 等（2000）将 ZYMV 分离物 3′端 760 bp

核苷酸序列同源性 95%作为标准，划分 4 个基因型，而古勤生等（2003）以此划分为 5 个或 6 个基

因型。陈洁云等（2003b）根据 ZYMV 3′末端序列的同源性作为标准划分为 5 个基因型，结果与上

述研究报道相似。Coutts 等（2011b）基于 3′端 489 bp [（C-ter）NIb-（N-ter）CP]序列聚类分结果，

建议把 ZYMV 分为 A 和 B 2 个组，其中 A 组又分为 3 个亚组，B 组实际上包括 2 个组。后续研究

中可继续扩大样品数量以验证结论。 

自 ZYMV 在中国发现开始，到目前已在许多地区的葫芦科作物上引起了很大的经济损失，因此

能及时对其进行检测鉴定就显得尤为重要。病毒的外壳蛋白在蚜传、远距离传播以及保护其 RNA

不受 RNA 酶分解等中起着重要作用，同时因其 N 端区域免疫原性较强，在不同病毒间变异程度较

大，作为抗原进行免疫反应制备抗体，有助于检测 Potyvirus 不同的种。由于广东省各分离物 cp 基

因序列的高度相似性，且 ZYMV-GD11 为优势株系，设计特异引物建立病毒检测体系以及制备高效

价抗体检测便十分简单容易。ZYMV 近年来在华南冬瓜主产区流行，从广东分离物 cp 基因变异较

小特点来看，与流行相关的决定因素并不是 ZYMV 的变异，而可能是与病毒传播相关的介体因素或

环境因素或繁殖材料的频繁交流相关。 

由于 ZYMV 由蚜虫非持久性传播，病毒流行除与冬瓜品种抗性有关外，环境因素影响的介体种

群繁殖也具有很大作用，带毒材料地区间的频繁交流也有很大关系。鉴于广东 ZYMV 病毒的保守性，

接种鉴定筛选高抗材料具有重要意义，转基因抗病毒冬瓜育种也极具潜力。因此从介体昆虫传播途
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径、带毒材料的检疫、抗病毒冬瓜育种等方面综合考虑并采取适当措施可能才是控制 ZYMV 病毒危

害的基础。 
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