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柑橘碎叶病毒外壳蛋白基因的克隆和序列分析 
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（西南大学柑橘研究所/中国农业科学院柑桔研究所，重庆 400712） 

 

摘要：【目的】了解中国 CTLV 分离物外壳蛋白（CP）基因的变异情况。【方法】对来源于中国不同地区、

不同寄主品种的 18 个柑橘碎叶病毒（CTLV）分离物进行 RT-PCR、克隆、测序，应用 DNAMAN 软件进行序列分析。

【结果】18 个分离物的 CP 基因全长 714 nt, 推导的 CP 含 237 个氨基酸。CP 核苷酸序列及推导的氨基酸序列最

大相似性分别为 88.5％～99.9％和 91.1％～99.6％。与核苷酸序列 G
289
→A 或 C、A

409
→C 和 G

414
→T 的单碱基突变

相对应,CTLV 外壳蛋白第 97、137、138 位氨基酸在强、弱毒分离物之间存在差异，多数弱毒分离物为 Q
97
或 K

97
、

Q
137
、H

138
，而多数强毒分离物为 E

97
、R

137
或 K

137
、Q

138
。在根据 CP 氨基酸序列构建的系统进化树上，本研究获得的 18

个 CTLV 分离物至少可以划分为 2个组群，其中，在指示植物上表现较弱症状的多数(4/6)CTLV 分离物划分在第Ⅰ

组群，多数(10/12)CTLV 强毒分离物划分在第Ⅱ组群。【结论】CTLV 外壳蛋白基因相对保守，其第 289、409、414

位碱基在强、弱毒分离物之间存在差异，可能与病毒致病性相关。 

关键词：柑橘碎叶病毒；CTLV；外壳蛋白基因；克隆；序列分析 

 
Cloning and Sequence Analysis of the CP Gene                 

of Citrus tatter leaf virus 
SONG Zhen, LIU Ke-hong, YANG Fang-yun, TANG Ke-zhi, LI Zhong-an, ZHOU Chang-yong 

(Citrus Research Institute of Southwest University, Citrus Research Institute of Chinese Academy of Agricultural Sciences, 

Chongqing 400712) 

 

Abstract: 【Objective】 This study was conducted to investigate the molecular variability of the coat protein (CP) gene of 
Citrus tatter leaf virus (CTLV) isolates collected from China. 【Method】 The CP gene of 18 CTLV isolates from different 
geographical origins and citrus varieties were amplified by reverse transcription-polymerase chain reaction (RT-PCR). The DNA 
products were cloned and sequenced, and sequence analysis was conducted by DNAMAN. 【Result】 The CP gene of 18 CTLV 
isolates were all 714 nucleotides in length, and the putative CP contained 237 amino acids (aa). The identities of nucleotide and 
deduced amino acid sequences of CP gene among 18 isolates ranged from 88.5% to 99.9% and 91.1% to 99.6%, respectively. 
Corresponding to the mutation G289→A or C, A409→C, and G414→T on nucleotide sequences of CP gene, amino acids at positions 97, 
137, and 138 of  CP were different between isolates expressing mild symptoms and isolates expressing severe symptoms in the 
indicators. Q97 or K97, Q137, H138 were discovered in most mild isolates, whereas E97, R137 or K137, Q138 were shared by most severe 
isolates. Phylogenetic trees based on the aa sequences of the coat proteins showed that 18 CTLV isolates were divided into two 
clusters, and most of the mild isolates (4/6) belonged to the group and most severe isolates (10/12) belonged to the group. Ⅰ Ⅰ

【Conclusion】 The CP gene of CTLV was relatively conserved. The differences between mild and severe strains are very subtle, 
with three nucleotide positions (289, 409 and 414) appearing to determine the pathogenicity of virus. 
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0  引言 

【研究意义】柑橘碎叶病毒（Citrus tatter leaf 
virus，CTLV）引起的柑橘碎叶病是威胁柑橘生产的

重要病害之一。美国、南非、澳大利亚、日本等地均

有该病发生的报道[1-3]。CTLV 在中国多数柑橘产区均

有分布，浙江、湖南、福建和广西等省（区）的局部

地区 CTLV 已造成比较严重的危害[4-7]。了解中国

CTLV 的变异情况，对该病的防控及风险预警具有现

实意义。【前人研究进展】CTLV 是线性病毒科

（Closteroviridae）发状病毒属（Capillovirus）的正义

单链 RNA 病毒[8]。由于形态学、血清学以及分子生物

学特性上的密切关系，CTLV 被认为与苹果茎沟病毒

（Apple stem grooving virus，ASGV）是同一种病毒的

不同株系[9]。CTLV 病毒粒子呈弯曲线状，大小为

600～700 nm×15 nm，CTLV 的基因组全长 6 496 nt，
5′端具帽子结构，3′端具 Poly（A）尾巴，包含两个重

叠的开放阅读框：ORF1（6.3 kb）和 ORF2（1.0 kb），

其中 ORF1 编码一个分子量为 241 kD 的多聚蛋白，外

壳蛋白（CP）位于其 C 端，大小约为 27 kD[10-12]。目

前，已经测定了来源于百合的 L[10]和 Li-23[11]以及来自

苹果的 P209[12]等分离株的全基因组序列，这些分离株

间 CP 基因核苷酸序列相似性 92.8%～99.7%。近年来，

中国报道了一些来自苹果、梨的 ASGV (CTLV)CP 基

因核苷酸序列，它们的最大相似性为 88.5%～98%，

表明其 CP 变异相对较大[13-14]。目前，针对中国柑橘

CTLV 分离物进行外壳蛋白变异的研究尚无报道。【本

研究切入点】考虑到 CP 在病毒致病性中的可能作用，

以及单碱基突变可能改变病毒致病性的现象[15-23]，作

者对中国不同地区、不同寄主品种的 18 个 CTLV 分

离物进行 CP 基因的克隆、序列测定和分析。【拟解

决的关键问题】了解中国 CTLV 的 CP 基因变异情况，

探讨与病毒致病性相关的基因位点。 

1  材料与方法 

1.1  病毒分离物及其指示植物鉴定 

CTLV 分离物保存于中国农业科学院柑桔研究所

网室内，其原寄主品种、来源地见表。2007 年 3 月，

嫁接接种供试分离物于粗柠檬砧腊斯克枳橙，每个分

离物 5 株重复，并设健康植株对照进行指示植物鉴定。

于当年和来年 4－5 月观察记录腊斯克发病情况，参照

何新华等[24]的病情分级标准综合评价各分离物的致

病力。 

1.2  RT-PCR 反应体系 

按照周常勇等[25]的方法提取样品总核酸，应用一

步法 RT-PCR 进行 CTLV 的 cDNA 合成。所用引物根

据已知 CTLV 序列的保守区域设计，CTLVF：

5′-CCCTCTCAGCTAGAATTGAA-3′，CTLVR 5′-AG 
AGTGGACAAACTCTAGAC-3′分别与分离株 CTLV- 
L（GenBank登录号D16681）的第5 607－5 626和6 477
－6 496 位碱基相对应。RT-PCR 反应体系为：2×PCR
缓冲液 5 μl，10 μmol·L-1引物各 1.25 μl，50 mmol·L-1 
MgSO4 0.3 μl，RT/Taq 酶（Invitrogen 公司）1 U，模

板总核酸 1 μl，超纯水 1.5 μl。扩增条件为：42℃，30 
min；94℃，2 min；94℃ 20 s，54.5℃ 20 s，72℃ 45 s，
40 个循环；72 10 min℃ 。一步法 RT-PCR 反应结束后

取 1 µl 作模板，扩大反应体系按相同条件进一步扩增。

50 µl 反应体系含：超纯水 37.9 μl，10×PCR 缓冲液 5 
μl，50 mmol·L-1 MgSO4 1.6 μl，10 μmol·L-1 dNTP 1 µl，
10 μmol·L-1引物各 1.5 μl，Taq 酶 2.5 U。  
1.3  克隆测序及序列分析 

PCR 反应产物经切胶回收、纯化后与 pMT18-T 
Vector（TaKaRa 公司）连接，随后转化大肠杆菌 DH5α，
经蓝白斑筛选、PCR 及酶切鉴定获得阳性单克隆。阳

性单克隆菌液送上海尚博生物技术有限公司进行正反

链双向测序，对目标片段内正反向序列完全吻合的序

列加以采用，否则重新测序。利用 DNAMAN6.0.40
对所测序列以及在GenBank中登录外壳蛋白基因全序

列的 13 个 CTLV（ASGV）分离物进行序列比对等分

析，并用最大相似法构建系统进化树。上述分离物的

GenBank 登录号（株系，寄主，来源地）分别为: AY646511
（CTLV-Kumquat 1，金橘，台湾）、DQ273564（CTLV- 
Shatangju，砂糖橘，广东）、DQ831492（CTLV-NH，

脐橙，湖南）、D16681（CTLV-L，百合，日本）、

D16368（CTLV，日本）、D14455（CTLV，日本）、

NC001749（ASGV-P-209，苹果，日本）、AY886760
（ ASGV-Kuerle's pear ，梨，新疆）、 AF522459
（ASGV-Kiwi fruit，猕猴桃，中国）、AB004063（ASGV- 
Li-23，百合，日本）、AF438409（ASGV-UV01，苹

果，巴西）、EU236258（ASGV-YL06，苹果，陕西）、

D14995（ASGV，日本）。 

2  结果与分析 

2.1  CTLV 分离物的指示植物鉴定  

除健康植株对照没有症状外，18 个 CTLV 分离物 
在指示植物上均表现出不同程度的叶片黄斑、扭曲， 
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表  18 个 CTLV 分离物的指示植物鉴定结果 

Table  Summary of biological indexing of 18 CTLV isolates 

分离物 
Isolates 

寄主品种 
Host 

来源地 
Location 

腊斯克枳橙症状 
Symptoms on Rusk Citrange

QYPG 黔阳椪柑 Qianyang Ponkan 湖南 Hu’nan +++ 

SXH 山下红 Yamasitabeniwase unshu 四川 Sichuan +++ 

BDZ 少核本地早 Seed less Bendizao mandarin 浙江 Zhejiang +++ 

LH 丽红 Reikou  四川 Sichuan +++ 

WZMG 温州蜜柑 Satsuma mandarin 广西 Guangxi +++ 

LC 梨橙 Licheng sweet orange 重庆 Chongqing +++ 

DYDG 大叶大果 Jincheng sweet orange 重庆 Chongqing +++ 

CXT 脆香甜 Cuixiangtian pummelo 四川 Sichuan +++ 

XZX 西之香 Nishinokaori  湖南 Hu’nan +++ 

YHC 渝红橙 Yuhongcheng sweet orange 重庆 Chongqing +++ 

QC4 4 号脐橙 Navel orange No.4 中柑所 CRI +++ 

HH1 华红 1 号 Navel orange Huahong No.1 湖北 Hubei +++ 

BJNM 北京柠檬 Beijing lemon 中柑所 CRI ++ 

XHC 新会橙 Xinhuicheng sweet orange 中柑所 CRI ++ 

XLB 星露比 Star Ruby grapefruit 台湾 Taiwan + 

JG 蕉柑 Tankan 中柑所 CRI + 

YYG 艳阳柑 Sunburst 台湾 Taiwan + 

GB 广 B  Guang-B sweet orange 广西 Guangxi + 

“+、++、+++”分别表示腊斯克枳橙植株矮化，叶片黄斑、扭曲，叶缘缺损等症状的“轻微、中等、严重” 
“+，++，+++” indicate mild, moderate, severe symptoms on Rusk Citrange of leaflet distortion, chlorotic patches, plant stunted. “CRI” indicate Citrus Research 
Institute of Chinese Academy of Agricultural Sciences 
 

叶缘缺损等碎叶病症状，结果见表。来自艳阳柑、广

B、蕉柑、新会橙、北京柠檬，星露比葡萄柚的 CTLV
分离物致病力较弱，其它分离物致病力较强。 
2.2  RT-PCR 产物分析 

使用引物对 CTLV F 及 CTLVR 对 18 个 CTLV 分

离物进行了 RT-PCR，经电泳观察，其扩增条带约为

889 bp，与预期大小相符（图 1）。 
 

 
 
1：正对照；2：负对照；3～17：CTLV 分离株；M：100 bp 梯度 DNA
标准分子量 
1: Positive control; 2: Negative control; 3-17: CTLV isolates; M: DNA 
marker with 100 bp ladders 

  

图 1  CTLV 的 RT-PCR 检测 

Fig. 1  RT-PCR detection of CTLV  

2.3  CTLV 外壳蛋白基因克隆及核苷酸序列分析 

对来源于不同地区、不同寄主品种的 18 个 CTLV
分离物进行了克隆、序列测定和分析。结果表明，目

标克隆片段长度均为 889 bp，包含了 CP 基因的全长

核苷酸序列。18 个 CTLV 分离物的 CP 基因（GenBank
登录号为：FJ223203～FJ223220）均为 714 个核苷酸，

不存在缺失、插入现象，编码框起始于 AUG 终止于

UAG。 
序列分析结果表明，18 个 CTLV 分离物 CP 基因

相似性在 88.5%～99.9%，来源于黔阳椪柑的 QYPG
和来源于梨橙的 LC 相似性最低，来源于渝红橙的

YHC 和来源于北京柠檬的 BJNM 相似性最高。来自重

庆的 3 个分离物 LC、DYDG、YHC 之间相似性为

90.6%～99.4%，四川的 3 个分离物 LH、CXT、SXH
之间相似性为 92.5%～95.4%，而湖南的 QYPG、XZX
间相似性为 88.9%。这表明 CTLV 分离物的核苷酸序

列相似性与其来源地域、寄主品种没有直接相关关系。 
对所获得的 18 个 CTLV 分离物与 GenBank 中的

6 个 CTLV 分离物和 7 个 ASGV 分离物的 CP 基因进

行了序列分析，31 个 CP 核苷酸序列相似性为 88%～
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100%。其中，来自日本的分离物 NC001749（P-209）
与 D14995、D14455 与 D16681（L）、D16368 与

AB004063（Li-23）之间的相似性均分别为 100%，而

来自中国黔阳椪柑 QYPG 与源于中国苹果的分离物

EU236258（YL06）相似性最低为 88%。  
2.4  CTLV 外壳蛋白氨基酸序列分析 

根据 18 个 CTLV 分离物核苷酸序列推导的 CP 氨

基酸序列见图 2，其全长 237 个氨基酸，推测外壳蛋

白的分子量约为 27 kD。CP 氨基酸序列分析显示，

CTLV 外壳蛋白第 97、137、138 位氨基酸在不同生物

学性状的分离物之间存在差异，在指示植物上表现较

弱症状的 YYG、GB、JG、XHC 等 CTLV 分离物为

 
JG MSLEDVLQQARRHRVGVYLWKTHIDPAKELLTVPPPEGFKEGESFGGRELYLLLCNHYCKYLFGNIAVFGSSDKTQFPAV 80 
GB ------------y------------------m-------------a---------------------------------- 80 
YYG -----------------------------i--d------------k---------------------------------- 80 
XHC ---------------------------------------------e---------------------------------- 80 
XZX ------------y------------------m-------------a--------------------v------------- 80 
BJNM ------------y-----------------------d--------e-k-------------------------------- 80 
XLB ------p------------------------------s-------d-------i-------------------------- 80 
QC4 -------------------------------m-------------e---------------------------------- 80 
BDZ --------------------------g---------dn-------e---------------------------------- 80 
CXT ---------------------------------------------ed----h------------------p--------- 80 
DYDG ------------y-----------------------d--------e-k-------------------------------- 80 
HH1 --------------------------g------------------e---------------------------------- 80 
LH --------------------------g--i---------------es--------------------------------- 80 
QYPG -------------------------------------s-------dd------i-------------------------- 80 
SXH ------------y-----------------------d--------e-k-------------------------------- 80 
WZM -------------------------------m----d--------e---------------------------------- 80 
YHC ------------y-----------------------d--------e-k-------------------------------- 80 
LC --------------------------------------lr-v---es--------------------------------- 80 
   
JG GFDTPPVHYSLTTTPKKGETEEEKKAREGSSGEKTKIWRIDLSNVVPELKTFAATSQHNSLNECTFRKLCEPFADLAREF 160
GB --------fn------q----k--ev------------------------------------------------------ 160
YYG --------fn------q----k--ev------------------------------------------------------ 160
XHC ---a-------a-------------------------------------------------------------------- 160
XZX --------fn------q----k--ev------------------------------------------------------ 160
BJNM ---------n-----ee---n----v------------k-----------------rq---------------------- 160
XLB --------f---s---e----dk------v--------------------------kq---------------------- 160
QC4 ---------t------er----q---------------------------------kq---------------------- 160
BDZ ---------n--s---e----dk------a--------------i-----------rq---------------------- 160
CXT ---------t------e-k---q---------------------------------rq---------------------- 160
DYDG ---------n------e---s----v------------k-----------------rq---------------------- 160
HH1 ---------n--s---e-----kr--------------------i-----------kq---------------------- 160
LH ---------n--ss--ek----q------t--------------i-----------rq---------------------- 160
QYPG --------f---s---e----dk------v--------------------------kq---------------------- 160
SXH ---------n------e---n----v------------k-----------------rq---------------------- 160
WZM ---------t----l-e-----q---------------------------------rq---------------------- 160
YHC ---------n-----ee---n----v------------k-----------------rq---------------------- 160
LC -----------------e-------v------------------------------r----------------------- 160
   
JG LHERWSKGLATNIYKKWPKAFEKSPWVAFDFATGLKMNRLTPDEKQVIDRMTKRLFRTEGQKGVFEAGSESSLELEG 237
GB -----------------------------------e-----------------------------------n----- 237
YYG -----------------------------------------------------------------------n----- 237
XHC ----------------------------------------------------------------------------- 237
XZX -----------------------------------------------------------------------n----- 237
BJNM -----------------------------------------------------------------------n-k--- 237
XLB -----------------------------------------------------------------------n----- 237
QC4 ---------------------------------------p-------------------------------n----- 237
BDZ -----------------------------------------------------------------------n----- 237
CXT -----------------------------------------------------------------------n----- 237
DYDG -----------------------------------------------------------------------n----- 237
HH1 ----------------------------------------------------------------------------- 237
LH -----------------------------------------------------------------a-----n----- 237
QYPG -----------------------------------------------------------------------n----- 237
SXH -----------------------------------e-----------------------------------n----- 237
WZM -----------------------------------------------------------------------n----- 237
YHC -----------------------------------------------------------------------n----- 237
LC ---------------------------------------------------a-------------------n----- 237

 

图 2  18 个 CTLV 分离物 CP 氨基酸序列的多重比对结果 
Fig. 2  Alignment of CP amino acid sequences of 18 CTLV isolates 
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Q97或 K97、Q137、H138，除 XZX、LC 外，在指示植物

上表现较强症状的分离物为 E97、R137或 K137、Q138。

上述差异均由单碱基突变所致，分别对应于核苷酸序

列的 289 位（G→A 或 C）、409 位（A→C）和 414
位（G→T）碱基。31 个序列多重比对分析表明，外

壳蛋白氨基酸变异主要集中在N端 27－48和 89－110
位氨基酸 2 个区域。另外，CP 氨基酸变异在 CTLV
分离物中相对丰富一些，出现在其中多个序列上的变

异 H13→Y、A27→G、T32→M、E37→D、Y89→T、A106→V、

R119→K 是其它分离物所没有的。 
对 31 个 CTLV（ASGV）分离物进行了 CP 氨基

酸序列的相似性分析，其结果显示出与核苷酸序列相

似性分析结果相近的变化趋势。本研究所获得的 18
个 CTLV 分离物的相似性 91.1%～99.6%，其中最大相

似性仍然出现在 YHC 和 BJNM 之间，最小相似性出

现在 LH 与 XZX 以及 LH 与 GB 之间。31 个氨基酸序

列中，AB004063（Li-23）、D16681（L）、D16368
（Japan）、D14455（Japan）之间以及 D14995（Japan）、
NC001749（P-209）之间相似性 100%，来自中国的

CTLV 分离物 LH 和砂糖橘分离物 DQ273564 表现出

最小的相似性 89.9%。 
根据 31 个 CTLV（ASGV）分离物 CP 氨基酸序

列构建了系统进化树（图 3）。在进化树上 31 个 CTLV 

（ASGV）分离物明显地分为 2 大组群。CTLV 分离

物 LC、XHC、JG 与 DQ273564（Shatangju）、AY646511
（Kumquat 1）亲缘关系较近从而聚集成簇，并与另一

簇 CTLV 分离物 YYG、GB、XZX 共同构成了一个组

群，该组群包含了本研究所获得的 18 分离物中在指示

植物上表现较弱症状的多数（4/6）CTLV分离物。CXT、
WZMG、QC4 之间以及 CTLV 分离物 D14455（Japan）、
D16681（L）、D16368（Japan）、AB004063（Li-23）
之间具有较近的亲缘关系，在系统进化树上分别聚集

成簇，两者进一步聚集并与 ASGV 分离物聚集簇

NC001749（P-209）、D14995（Japan）、AF438809
（UV01）和 EU236258（YL06）构成了进化树上的一

大分支。QYPG、XLB、BDZ、HH1、LH 与 DQ831492
（NH）、AF522459（Kiwi fruit）之间同源性较强，

占据了进化树上的另一分支。上两分支进一步聚合与

AY886760（Kuerle pear）共同构成了系统进化树的最

大分支。BJNM、YHC、SXH、DYDG 作为独立的分

支与上述分支进一步构成了进化树的一大组群。本研

究所获得的 18 个 CTLV 分离物中，在指示植物上表

现较强症状的多数（10/12）分离物划分在这一组群。 

3  讨论 

本文对来源于不同地区、不同寄主品种的 18 个

 

 

 

图 3  31 个 CTLV 外壳蛋白氨基酸序列的系统进化树 

Fig. 3  Phylogenetic trees of CP amino acid sequences of 31 CTLV isolates 
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CTLV 分离物进行了外壳蛋白（CP）基因的克隆、测

序，并与已登录 GenBank 的 6 个 CTLV 分离物和 7 个

ASGV 分离物的 CP 基因进行了序列相似性等分析。

结果表明，18 个分离物的 CP 基因全长均为 714 个核

苷酸，不存在缺失、插入现象，序列相似性为 88.5%～

99.9%。CP 基因推导的 CP 全长 237 个氨基酸，序列

相似性为 91.1%～99.6%。CTLV 的 CP 基因相对保守，

但也存在着不同程度的遗传变异，而且这种变异与

CTLV 的来源地域、寄主品种没有直接相关关系，与

Magome 等[9]的报道结果相符。 
植物病毒外壳蛋白基因往往与其致病性相关，基

因突变引起的少数 CP 氨基酸变异可以改变病毒的致

病性，导致寄主不同的症状。Takeshita 等[15]研究发现，

黄瓜花叶病毒的 CP 与其在寄主内移动及过敏反应的

诱发有关，Shintaku 等[16]进一步指出，CP 上第 129 位

氨基酸替换改变了黄瓜花叶病毒在烟草上的症状表

现，当 P129突变为 L129或 S129时原来的绿色花叶症状

取代为黄色褪绿症状。Dawson 等研究表明，烟草花叶

病毒CP基因与病毒在寄主内的移动及症状表现有关，

其第 6157 位碱基与寄主过敏性反应密切关联，对病毒

侵染林生烟具有关键作用[17-18]。Banerjee 等[19]进一步

明确烟草花叶病毒侵染症状与CP基因第5 770位单碱

基突变之间的密切关联，当 CP 第 19 位氨基酸相应由

D 替换为 V 时，轻微绿色花叶症状被取代为严重黄色

褪绿症状。Neeleman 等[20]报道了 CP 在苜蓿花叶病毒

侵染症状形成中的关键作用，当碱基突变造成 CP 上

Q29变为 R29后，病毒侵染症状相应地加重，由褪绿替

换为枯斑。Heaton 等[21]通过构建突变体证明芜菁皱缩

病毒外壳蛋白与病毒在本氏烟上的症状表现有关，CP
单氨基酸残基替换可使病毒侵染症状弱化。Laakso  
等[22]认为 CP 对芜菁皱缩病毒在寄主细胞间移动起关

键作用，D → N 的氨基酸替换影响病毒运动，造成受

侵染寄主不表现症状。de Assis Filho 等[23]通过基因突

变及侵染性试验证实，CP 第 151 位氨基酸残基决定着

豇豆黄斑病毒 CCMV 的致病性强弱，当该氨基酸为 A
时，CCMV 在豇豆上表现为强毒株侵染症状，而该氨

基酸为 V 时，表现为弱毒株侵染症状。本研究中，

CTLV 外壳蛋白第 97、137、138 位氨基酸在强、弱毒

分离物之间存在明显差异，多数弱毒分离物（4/6）为

Q97 或 K97、Q137、H138，而多数强毒分离物（10/12）
为 97E、137R 或 K137、Q138。上述差异分别对应于外壳

蛋白核苷酸序列第 289 位（G→A 或 C）、409 位（A→C）
和 414 位（G→T）的碱基突变。这暗示着 CTLV 外壳

蛋白第 97、137、138 位氨基酸可能与病毒的致病性有

关，外壳蛋白基因第 289、409 和 414 位核苷酸同时或

单一的点突变都可能引起病毒致病力变化，需要构建

侵染性克隆进行基因突变及相关试验进一步研究。 
同时，症状表型是病毒基因之间以及病毒基因与

寄主之间复杂相互作用的结果。任何能降低病毒复制，

影响病毒在寄主细胞之间或长距离移动的因素都可以

对症状表型产生影响，除 CP 外，也有报道认为复制

酶、病毒运动蛋白对于病毒致病性表现具有重要作  
用[26-27]。并且，病毒非编码区也可能对病毒所引起的

症状表现产生影响[28]。在本试验中，少数CTLV强（弱）

毒分离物外壳蛋白基因第 289、409 和 414 位核苷酸与

CTLV 弱（强）毒分离物相同，但其症状表型却不同，

可能是CP基因并非CTLV惟一的致病基因，CTLV 基
因组其它序列可能也参与了病毒所引起的症状表现，

这有待进一步试验验证。 
在根据 CP 氨基酸序列构建的系统进化树上，本

研究所获得的 18 个 CTLV 分离物至少可以划分为两

大组群。第Ⅰ组群包括了 LC、XHC、JG 和 YYG、

GB、XZX 2 个亚组。第Ⅰ组群包括了 3 个亚组即：（1）
CXT、QC4、WZMG；（2）QYPG、XLB、BDZ、HH1、
LH；（3）BJNM、YHC、SXH、DYDG。在指示植物

上表现较弱症状的多数（4/6）CTLV 分离物划分在第

Ⅰ组群，而多数（10/12）CTLV 强毒分离物划分在第

Ⅰ组群。由此可见，根据 CP 氨基酸序列划分的组群

对于推断 CTLV 分离物的致病性有一定参考价值。 
在根据 31 个 CTLV（ASGV）分离物 CP 氨基酸

序列构建的系统进化树上，除 AF522459（Kiwi fruit）
外，所有 CTLV 分离物与 ASGV 分离物都各自聚集，

并占据不同的分支，而 CTLV 分离物与 ASGV 分离物

CP 氨基酸序列相似性在 91.1%～98.7%，这一结果支

持 ASGV 与 CTLV 为同一种病毒，但分属不同株系的

论断。 

4  结论 

来源于中国不同地区、不同寄主品种的 18 个柑橘

碎叶病毒（CTLV）分离物的外壳蛋白基因相对保守。

与碱基突变 G289→A 或 C、A409→C 和 G414→T 相对应，

CTLV 外壳蛋白第 97、137、138 位氨基酸在强、弱毒

分离物之间存在差异，可能与病毒的致病性有关。 
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