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　　摘　要：草莓在长时间的无性繁殖过程中极容易受到病毒侵染，进而导致生产中的病毒

积累和传播，严重影响草莓的产量和品质。目前草莓病毒病的研究相对于其它植物病毒滞

后，因此，对于草莓病毒病的防控研究迫在眉睫。综合国内外文献从生物 学、进 化、致 病 机

制、检测方法、病毒防治等方面综述了４种主要草莓病毒的研究进展，对促进草莓病毒的研

究与防控工作有重要意义。
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　　草莓（Ｆｒａｇａｒｉａ　ａｎａｎａｓｓａ）属 蔷 薇 科 草 莓 属

水果，果实颜色鲜艳，果肉甜美多汁，味道独特且

营养丰富，因此被誉为“水果王后”［１］。除鲜食外，
草莓还可以被制成草莓干、果酱、果汁、罐头等食

品［２］。草莓适应性极强，种植广泛，在我国草莓主

要是设施栽培。
随着农业技术的发展，草莓产业获得 了 快 速

发展，栽 培 面 积 逐 年 扩 大，产 量 飞 速 提 升［３］。联

合国粮农组织（ＦＡＯ）的数据显示，２００８—２０１８年

全球的草莓 产 量 增 加 了 近４０％。墨 西 哥 作 为 全

球最 大 的 草 莓 出 口 国，其 草 莓 总 产 量 增 加 了

２１５．０１％，其他国家草莓总产量也迅速增长，其中

西班 牙 的 草 莓 总 产 量 增 加 了２２．７８％，中 国 的 草

莓总 产 量 增 加 了５７．８９％，土 耳 其 的 草 莓 总 产 量

增加了６８．９７％［４－６］。但 草 莓 产 量 低 是 大 多 数 国

家草莓产业发展的瓶颈问题，其中草莓病毒病的

发生是造成草莓产量低的主要原因。

１　侵染草莓的病毒病病原概述

草莓病毒病在全世界范围内广泛发 生，草 莓

感染病毒后主要表现为植株长势减弱，果实品质

变差且产量降低，有数据表明病毒感染后可以造

成草莓减 产３０％～５０％［７］。目 前 全 球 已 报 道 的

草莓病毒有２０余种，具体见表１［８－９］，这些病毒可

以由真菌、粉虱、蓟马、线虫、蚜虫等介体传播。其

中，全世界范围内发生最普遍、危害最严重的草莓

病毒为 草 莓 皱 缩 病 毒（ｓｔｒａｗｂｅｒｒｙ　ｃｒｉｎｋｌｅ　ｖｉｒｕｓ，

ＳＣＶ）、草 莓 镶 脉 病 毒（ｓｔｒａｗｂｅｒｒｙ　ｖｅｉｎ　ｂａｎｄｉｎｇ
ｖｉｒｕｓ，ＳＶＢＶ）、草 莓 轻 型 黄 边 病 毒（ｓｔｒａｗｂｅｒｒｙ
ｍｉｌｄ　ｙｅｌｌｏｗ　ｅｄｇｅ　ｖｉｒｕｓ，ＳＭＹＥＶ）和 草 莓 斑 驳 病

毒（ｓｔｒａｗｂｅｒｒｙ　ｍｏｔｔｌｅ　ｖｉｒｕｓ，ＳＭｏＶ）［１０－１１］。该 研

究就上述４种病毒的生物学、进化、致病机制、检

测和防治进行了综述，以期为４种草莓病毒病防

治提供参考依据。

１．１　草莓皱缩病毒

草 莓 皱 缩 病 毒 （ｓｔｒａｗｂｅｒｒｙ　ｃｒｉｎｋｌｅ　ｖｉｒｕｓ，



　　　　　　 表１　侵染草莓的主要病毒种类及传播介体

Ｔａｂｌｅ　１　Ｍａｉｎ　ｖｉｒｕｓ　ｓｐｅｃｉｅｓ　ｉｎｆｅｃｔｉｎｇ　ｓｔｒａｗｂｅｒｒｉｅｓ　ａｎｄ　ｔｈｅｉｒ　ｔｒａｎｓｍｉｓｓｉｏｎ　ｖｅｃｔｏｒｓ

病毒名称 Ｖｉｒｕｓ　ｎａｍｅ 传播介体 Ｖｅｃｔｏｒ

草莓斑驳病毒（ｓｔｒａｗｂｅｒｒｙ　ｍｏｔｔｌｅ　ｖｉｒｕｓ，ＳＭｏＶ）
钉蚜（Ｃｈａｅｔｏｓｉｐｈｏｎ　ｓｐｐ）、花 毛 管 蚜（Ｃｈａｅｔｏｓｉｐｈｏｎ　ｊａｃｏｂｉ）、棉 蚜（Ａｐｈｉｓ

ｇｏｓｓｙｐｉｉ）、托马斯毛管蚜（Ｃｈａｅｔｏｓｉｐｈｏｎ　ｔｈｏｍａｓｉ）

草莓镶脉病毒（ｓｔｒａｗｂｅｒｒｙ　ｖｅｉｎ　ｂａｎｄｉｎｇ　ｖｉｒｕｓ，ＳＶＢＶ）
托马斯毛管蚜、花毛管蚜、花钉蚜（Ｃｈａｅｔｏｓｉｐｈｏｎ　ｊａｃｏｂｉ）和托钉蚜（Ｃｈａｅｔ－

ｏｓｉｐｈｏｎ　ｔｈｏｍａｓｉ）

草莓轻型黄边病毒（ｓｔｒａｗｂｅｒｒｙ　ｍｉｌｄ　ｙｅｌｌｏｗ　ｅｄｇｅ　ｖｉｒｕｓ，ＳＭＹＥＶ） 钉蚜、托马斯毛管蚜和花毛管蚜

草莓皱缩病毒（ｓｔｒａｗｂｅｒｒｙ　ｃｒｉｎｋｌｅ　ｖｉｒｕｓ，ＳＣＶ） 草莓钉毛蚜（Ｃｈａｅｔｏｓｉｐｈｏｎ　ｆｒａｇａｅｆｏｌｉｉ）和花钉蚜

草莓褪绿斑点病毒（ｓｔｒａｗｂｅｒｒｙ　ｃｈｌｏｒｏｔｉｃ　ｆｌｅｃｋ　ｖｉｒｕｓ，ＳＣＦＶ） 棉蚜

草莓伪轻型黄边病毒（ｓｔｒａｗｂｅｒｒｙ　ｐｓｅｕｄｏ　ｍｉｌｄ　ｙｅｌｌｏｗ　ｅｄｇｅ　ｖｉｒｕｓ，ＳＰＭＹＥＶ） 钉蚜、托马斯毛管蚜、花毛管蚜和棉蚜

草莓马铃薯卷叶病毒１（ｓｔｒａｗｂｅｒｒｙ　ｐｏｌｅｒｏｖｉｒｕｓ　１，ＳＰＶ１） 蚜虫（Ａｐｈｉｄ）

草莓潜隐病毒Ｃ（ｓｔｒａｗｂｅｒｒｙ　ｌａｔｅｎｔ　Ｃ　ｖｉｒｕｓ，ＳＬＣＶ） 蚜虫

黄瓜花叶病毒（ｃｕｃｕｍｂｅｒ　ｍｏｓａｉｃ　ｖｉｒｕｓ，ＣＭＶ） 瓜蚜（Ａｐｈｉｓ　ｇｏｓｓｙｐｉｉ　Ｇｌｏｖｅｒｅｒ）和桃蚜（Ｍｙｚｕｓ　ｐｅｒｓｉｃａｅ）

草莓潜隐环斑病毒（ｓｔｒａｗｂｅｒｒｙ　ｌａｔｅｎｔ　ｒｉｎｇｓｐｏｔ　ｖｉｒｕｓ，ＳＬＲＳＶ）

裂尾剑线 虫（Ｘｉｐｈｉｎｅｍａ　ｄｉｖｅｒｓｉｃａｕｄａｔｕｍ）、考 克 斯 剑 线 虫（Ｘｉｐｈｉｎｅｍａ

ｃｏｘｉ）、最大 拟 长 针 线 虫（Ｐａｒａｌｏｎｇｉｄｏｒｕｓ　ｍａｘｉｍｕｓ）和 异 尾 剑 线 虫（Ｘｉ－

ｐｈｉｎｅｍａ　ｄｉｖｅｒｓｉｃａｕｄａｔｕｍ）

烟草环斑病毒（ｔｏｂａｃｃｏ　ｒｉｎｇ　ｓｐｏｔ　ｖｉｒｕｓ，ＴＲＳＶ）

美洲剑线虫（Ｘｉｐｈｉｎｅｍａ　ａｍｅｒｉｃａｎｕｍ）、加 州 剑 线 虫（Ｘｉｐｈｉｎｅｍａ　ｃａｌｉｆｏｒ－

ｎｉｃｕｍ）、考克斯剑线虫、里弗斯剑 线 虫（Ｘｉｐｈｉｎｅｍａ　ｒｉｖｅｓｉ）和 塔 简 剑 线 虫

（Ｘｉｐｈｉｎｅｍａ　ｔａｒｊａｎｅｎｓｅ）

树莓环斑病毒（ｒａｓｐｂｅｒｒｙ　ｒｉｎｇ　ｓｐｏｔ　ｖｉｒｕｓ，ＲｐＲＳＶ）
细长长针线虫（Ｌｏｎｇｉｄｏｒｕｓ　ｅｌｏｎｇａｔｕｓ）、大 体 长 针 线 虫（Ｌｏｎｇｉｄｏｒｕｓ　ｍａｃ－

ｒｏｓｏｍａ）和最大拟长针线虫

番茄环斑病毒（ｔｏｍａｔｏ　ｒｉｎｇ　ｓｐｏｔ　ｖｉｒｕｓ，ＴｏＲＳＶ）

浙狭长 针 线 虫（Ｌｏｎｇｉｄｏｒｕｓ　ａｔｔｅｎｕａｔｕｓ）、美 洲 剑 线 虫、移 去 长 针 线 虫

（Ｌｏｎｇｉｄｏｒｕｓ　ｅｌｏｎｇａｔｕｓ）、短 颈 剑 线 虫（Ｘｉｐｈｉｎｅｍａ　ｂｒｅｖｉｃｏｌｌｕｍ）、加 州 剑

线虫、里弗斯剑线虫和塔简剑线虫

番茄黑环病毒（ｔｏｍａｔｏ　ｂｌａｃｋ　ｒｉｎｇ　ｖｉｒｕｓ，ＴＢＲＶ） 浙狭长针线虫、移去长针线虫

南芥菜花叶病毒（ａｒａｂｉｓ　ｍｏｓａｉｃ　ｖｉｒｕｓ，ＡｒＭＶ）
草皮长针线 虫（Ｌｏｎｇｉｄｏｒｕｓ　ｃａｅｓｐｉｔｉｃｏｌａ）、贝 克 剑 线 虫（Ｘｉｐｈｉｎｅｍａ　ｂａｋ－

ｅｒｉ）、考克斯剑线虫、裂尾剑线虫、标准剑线虫（Ｘｉｐｈｉｎｅｍａ　ｉｎｄｅｘ）

烟草条纹病毒（ｔｏｂａｃｃｏ　ｓｔｒｅａｋ　ｖｉｒｕｓ，ＴＳＶ） 小鬃蓟马（Ｔｈｒｉｐｓ　ｐａｒｖｉｓｐｉｎｕｓ）和烟蓟马（Ｔｈｒｉｐｓ　ｔａｂａｃｉ）

苹果花叶病毒（ａｐｐｌｅ　ｍｏｓａｉｃ　ｖｉｒｕｓ，ＡｐＭＶ） 蓟马（Ｔｈｒｉｐｓ　ｖｕｌｇａｔｉｓｓｉｍｕｓ　Ｈａｌｉｄａｙ）

智利草莓潜隐病毒（ｆｒａｇａｒｉａ　ｃｈｉｌｏｅｎｓｉｓ　ｌａｔｅｎｔ　ｖｉｒｕｓ，ＦＣＬＶ） 蓟马

草莓坏死休克病毒（ｓｔｒａｗｂｅｒｒｙ　ｎｅｃｒｏｔｉｃ　ｓｈｏｃｋ　ｖｉｒｕｓ，ＳＮＳＶ） 蓟马

草莓白化病毒（ｓｔｒａｗｂｅｒｒｙ　ｐａｌｌｉｄｏｓｉｓ－ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ　ｖｉｒｕｓ，ＳＰａＶ） 白粉虱（Ｔｒｉａｌｅｕｒｏｄｅｓ　ｖａｐｏｒｉｏｒｕｍ）

甜菜伪黄化病毒（ｂｅｅｔ　ｐｓｅｕｄｏ－ｙｅｌｌｏｗｓ　ｖｉｒｕｓ，ＢＰＹＶ） 白粉虱

烟草坏死病毒（ｔｏｂａｃｃｏ　ｎｅｃｒｏｓｉｓ　ｖｉｒｕｓ，ＴＮＶ） 真菌（Ｆｕｎｇｕｓ）

ＳＣＶ）属 于 弹 状 病 毒 科（Ｒｈａｂｄｏｖｉｒｉｄａｅ），细 胞 质

弹状病 毒 属（Ｃｙｔｏｒｈａｂｄｏｖｉｒｕｓ）［１２］。该 病 毒 粒 子

为杆状，是 一 种 非 节 段 的、负 义 单 链ＲＮＡ病 毒，
长度１６３～３８３ｎｍ，直径７４～８３ｎｍ，粒子表面突

起由糖蛋白的三聚体组成，以包被或未包被的形

式存在于细胞质中。ＳＣＶ基因组至少可编码５种

蛋白质，分别为７７ｋＤａ的 基 质 蛋 白（ｍａｔｒｉｘ　ｐｒｏ－
ｔｅｉｎ，Ｍ）、聚 合 酶 蛋 白（ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ　ｐｒｏｔｅｉｎ，Ｌ）、

４５ｋＤａ的核 衣 壳 蛋 白（ｎｕｃｌｅｏｃａｐｓｉｄ　ｐｒｏｔｅｉｎ，Ｎ）、

糖蛋白（ｇｌｙｃｏｐｒｏｔｅｉｎ，Ｇ）和５５ｋＤａ的非结构蛋白

（ｎｏｎｓｔｒｕｃｔｕｒａｌ　ｐｒｏｔｅｉｎ，Ｎｓ）［１３－１６］。１９３２ 年

ＺＥＬＬＥＲ和 ＶＡＵＧＨＡＮ 首 次 在 美 国 商 业 草 莓

品种‘Ｍａｒｓｈａｌｌ’上发现并报道了ＳＣＶ，１９３４年在

英国也报道了该病毒，之后该病毒在世界范围内

被广泛报 道［１７－１８］。ＳＣＶ侵 染 草 莓 后 会 导 致 草 莓

叶片皱缩和变形，降低草莓的产量并破坏草莓的

品质。ＳＣＶ的寄主仅限于草莓属植物，该病毒可

以直接通过 蚜 虫 进 行 传 播（表１），还 可 通 过 汁 液
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摩擦和嫁接的方式传播，但是不能通过种子和花

粉传播［１９］。

ＫＬＥＲＫＳ等［２０］对 来 自 德 国 的 Ｈｂ－Ａ１、Ｈｂ－
Ｂ２和ＫＧ　３个ＳＣＶ分离物和来自荷 兰 的１５５３、

１５５４、３７－１、３７－２和Ｒ２－７　５个ＳＣＶ分离物进行了

序列一致性分析，结果表明，无论是核苷酸序列还

是氨基 酸 序 列，ＫＧ和１５５４分 离 物 均 与 分 离 物

Ｐｏｓｔ一致性为９８％，分离物３７－１、３７－２、Ｈｂ－Ａ１和

１５５３与分离株Ｐｏｓｔ表现出１１％的差异性。另外

ＫＯＬＯＮＩＵＫ 等［２１］还 首 次 报 道 了２个 不 同 的

ＳＣＶ分离物共同感染１株草莓，并获得了它们的

完整基因组序列（表２）。

表２　目前已知的ＳＣＶ基因组序列

Ｔａｂｌｅ　２　Ｇｅｎｏｍｅ　ｓｅｑｕｅｎｃｅ　ｏｆ　ｔｈｅ　ｃｕｒｒｅｎｔｌｙ　ｐｕｂｌｉｓｈｅｄ　ＳＣＶ

病毒

Ｖｉｒｕｓ

登录号

Ｌｏｇｉｎ　ＩＤ

基因组类型

Ｇｅｎｏｍｅ

ｔｙｐｅ

大小

Ｌｅｎｇｔｈ

／ｂｐ

分布

Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ

ｌｏｃａｔｉｏｎ

草莓皱缩病毒 ＭＨ１２９６１６ 线性ｃＲＮＡ　 １４　５５９ 捷克共和国

ＳＣＶ　 ＭＨ１２９６１５ 线性ｃＲＮＡ　 １４　５４５ 捷克共和国

１．２　草莓镶脉病毒

草莓镶脉 病 毒（ｓｔｒａｗｂｅｒｒｙ　ｖｅｉｎ　ｂａｎｄｉｎｇ　ｖｉ－
ｒｕｓ，ＳＶＢＶ）属 于 花 椰 菜 花 叶 病 毒 科（Ｃａｕｌｉｍｏｖｉ－
ｄａｅ），花 椰 菜 病 毒 属（Ｃａｕｌｉｍｏｖｉｒｕｓ）成 员［９］。该

病毒粒子形态 为 球 形，无 包 膜，直 径４０～５５ｎｍ，
基因组为环状双链ＤＮＡ，编码７个 开 放 阅 读 框，
与花 椰 菜 花 叶 病 毒（Ｃａｕｌｉｆｌｏｗｅｒ　ｍｏｓａｉｃ　ｖｉｒｕｓ，

ＣａＭＶ）相似。ＯＲＦ１编码的蛋白参与胞间运动；

ＯＲＦ２编码的蛋 白 为 蚜 传 因 子，参 与 蚜 虫 传 毒 过

程；ＯＲＦ３编码 的 非 特 异 性 ＤＮＡ 结 合 蛋 白 参 与

ＤＮＡ的 复 制；ＯＲＦ４编 码 ＣＰ前 体；ＯＲＦ５编 码

１种多蛋白前体，含有肽酶、逆转录酶和核糖核酸

酶Ｈ（ＲＮａｓｅ　Ｈ）３个保守结构域；ＯＲＦ６编码１种

５９．８ｋＤａ的蛋白质，是病毒包涵体或病毒质的主

要成 分；ＯＲＦ７编 码 蛋 白 的 功 能 尚 不 明 确［２２－２３］。

１９５２年ＰＲＥＮＴＩＣＥ在英国从巴西和美国引进的

‘Ｆａｉｒｆａｘ’草莓上首次发现了该病毒，其主要通过

蚜虫以 半 持 久 的 方 式 传 播（表１），还 通 过 嫁 接

传播［２４］。
截至目 前 在 ＮＣＢＩ的 ＧｅｎＢａｎｋ数 据 库 中 共

存储了１３条ＳＶＢＶ完 整 基 因 组 序 列，１１条 来 自

中国，１条 来 自 日 本，１条 来 自 加 拿 大（表３）。

ＳＶＢＶ侵染草莓后，草莓表现出叶脉褪绿，植株长

势减慢，匍匐茎变少等症状。ＦＥＮＧ等［２５］通过对

ＳＶＢＶ编码的每一个基因进行研究证明Ｐ６蛋白

是能抑制ＧＦＰ诱发的局部沉默的基因 沉 默 抑 制

子，Ｐ６可 以 阻 断 ＲＮＡ沉 默 信 号 的 系 统 性 传 播，
在细胞质中形成不规则体；将Ｐ６插入到ＰＶＸ侵

染性克隆中，接种本氏烟，本氏烟表现的症状强于

ＰＶＸ单独接种植株，转Ｐ６基因的本氏烟也表现

出病毒接种类似的症状，上述２个研究均证明Ｐ６
不但是ＳＶＢＶ编码的基因沉默抑制子，还与寄主

症状形 成 相 关。另 外，ＲＵＩ等［２６］还 证 明ＳＶＢＶ
基因组编码的Ｐ１蛋白可以发挥运动蛋白功能。

表３　目前已知的ＳＶＢＶ基因组序列

Ｔａｂｌｅ　３　Ｇｅｎｏｍｅ　ｓｅｑｕｅｎｃｅ　ｏｆ　ｔｈｅ　ｃｕｒｒｅｎｔｌｙ　ｐｕｂｌｉｓｈｅｄ　ＳＶＢＶ

病毒

Ｖｉｒｕｓ

登录号

Ｌｏｇｉｎ　ＩＤ

基因组类型

Ｇｅｎｏｍｅ　ｔｙｐｅ

大小

Ｌｅｎｇｔｈ／ｂｐ

分布

Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ　ｌｏｃａｔｉｏｎ

草

莓

镶

脉

病

毒

ＳＶＢ

ＬＣ３１５８０４ 环状ＤＮＡ　 ７　８６３ 日本

ＫＸ２４９７３８ 线性ＤＮＡ（ＢＪＪＣＸ２） ７　８５９ 中国

ＫＸ２４９７３７ 线性ＤＮＡ（ＢＪＪＣＸ１） ７　８６８ 中国

ＫＸ２４９７３６ 线性ＤＮＡ（ＢＪＪＹＸ１） ７　８５９ 中国

ＫＸ２４９７３５ 线性ＤＮＡ（ＢＪＹＸ１） ７　８５９ 中国

ＫＸ７８７４３０ 环状ＤＮＡ（ＳＶＢＶ－ＡＨ） ７　８６２ 中国

ＫＸ９５０８３６ 环状ＤＮＡ（ＮＳ８） ７　８５４ 加拿大

ＫＲ０８０５４７ 环状ＤＮＡ（ＢＪ） ７　８６３ 中国

ＫＰ３１１６８１ 线性ＤＮＡ　 ７　８６４ 中国

ＭＦ１９７９１６ 线性ＤＮＡ（ＢＪＨＸＴＸ１） ７　９４２ 中国

ＭＨ８９４２９５ 环状ＤＮＡ（ＳＶＢＶＧＺ） ７　８５９ 中国

ＫＴ２５０６３２ 环状ＤＮＡ（ＢＪ１） ７　８６８ 中国

ＨＥ６８１０８５ 线性ＤＮＡ　 ７　８３８ 中国
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１．３　草莓轻型黄边病毒

草莓 轻 型 黄 边 病 毒（ｓｔｒａｗｂｅｒｒｙ　ｍｉｌｄ　ｙｅｌｌｏｗ
ｅｄｇｅ　ｖｉｒｕｓ，ＳＭＹＥＶ）属 于 甲 型 线 形 病 毒 科（Ａｌ－
ｐｈａｆｌｅｘｉｖｉｒｉｄｅ），马铃薯Ｘ病毒属（Ｐｏｔｅｘｖｉｒｕｓ）成员，
病毒粒 子 为 线 形，直 径２３～２８ｎｍ，单 链ＲＮＡ病

毒。基因组编码６个开放阅读框，ＯＲＦ１主要编码

与聚合酶相关的蛋白；ＯＲＦ２、ＯＲＦ３和ＯＲＦ４主要

编码与运动相关的蛋白；ＯＲＦ５主要编码病毒的外

壳 蛋 白；ＯＲＦ６ 编 码 产 物 功 能 尚 未 明 确［２７］。

１９２２年初次在美国加州种植的草莓上发现并报道

了ＳＭＹＥＶ，该病毒 主 要 通 过 蚜 虫 传 播（表１）［２２］。
也可通过汁液传播，不能通过种子和花粉传播。

截至目 前 在 ＮＣＢＩ的 ＧｅｎＢａｎｋ数 据 库 获 得

了８条ＳＭＹＥＶ完整基因组序列，４条来自加 拿

大，３条来自 日 本，１条 来 自 阿 根 廷（表４）。感 染

ＳＭＹＥＶ后，草莓表 现 为 叶 缘 变 黄、小 叶 凹 陷、长

势明显下降等症状。该病毒常与其它病毒发生复

合侵染，并表现为叶片大面积死亡，果实畸形，植

株矮 小，极 大 地 影 响 了 草 莓 的 品 质 和 产 量［２８］。

２０１２—２０１３年加拿 大 部 分 省 区 发 生 了 草 莓 衰 退

病（ｓｔｒａｗｂｅｒｒｙ　ｄｅｃｌｉｎｅ，ＳＤ），感 病 草 莓 植 株 表 现

为叶片黄化、根系发育不良，ＳＤ被认为是多种病

毒与ＳＭＹＥＶ共同侵染的结果。ＸＩＡＮＧ等［２９］在

加拿大东部从表现出ＳＤ症状的草莓植物中获得

了４个ＳＭＹＥＶ分离物的完整基因组序列，４个

分离物与德国 分 离 物 ＭＹ－１８和 美 国 分 离 物Ｄ７４
明显不同，但有一定的序列同源性。系统发育分

析证明加拿大分离物形成了新的ＳＭＹＥＶ亚组，
田间的草莓 植 株 经 常 同 时 被 多 种ＳＭＹＥＶ变 异

体感染，分子进化分析表明ＳＭＹＥＶ可能是从其

他地区引入加拿大东部的，后来随着种群的进化

适应新的环境。

表４　目前已知的ＳＭＹＥＶ基因组序列

Ｔａｂｌｅ　４　Ｇｅｎｏｍｅ　ｓｅｑｕｅｎｃｅ　ｏｆ　ｔｈｅ　ｃｕｒｒｅｎｔｌｙ　ｐｕｂｌｉｓｈｅｄ　ＳＭＹＥＶ

病毒

Ｖｉｒｕｓ

登录号

Ｌｏｇｉｎ　ＩＤ

基因组类型

Ｇｅｎｏｍｅ　ｔｙｐｅ

大小

Ｌｅｎｇｔｈ／ｂｐ

分布

Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ　ｌｏｃａｔｉｏｎ

草莓

轻型

黄边

病毒

ＳＭＹＥＶ

ＬＣ５１５２３５ 线性ＲＮＡ　 ５　９７０ 日本

ＬＣ５１５２３６ 线性ＲＮＡ　 ５　９７０ 日本

ＫＰ７０７８１４ 线性ＲＮＡ（ＡＢ５－２） ５　９６９ 日本

ＫＲ５５９７３６ 线性ＲＮＡ（ＮＳ２６） ５　９７０ 加拿大

ＫＲ５５９７３５ 线性ＲＮＡ（ＮＢ１１６５） ５　９７０ 加拿大

ＫＲ３５０４７１ 线性ＲＮＡ（ＡＢ４１－０２） ５　９７１ 加拿大

ＫＲ３５０４７０ 线性ＲＮＡ（ＡＢ４１－０１） ５　９７４ 加拿大

ＫＸ１５０３７２ 线性ＲＮＡ（Ｂｅｒｒａ－２） ５　９７０ 阿根廷

１．４　草莓斑驳病毒

草 莓 斑 驳 病 毒 （ｓｔｒａｗｂｅｒｒｙ　ｍｏｔｔｌｅ　ｖｉｒｕｓ，

ＳＭｏＶ）为伴生豇豆病毒 科（Ｓｅｃｏｖｉｒｉｄａｅ），温 州 蜜

柑矮缩 病 毒 属（Ｓａｄｗａｖｉｒｕｓ）成 员。病 毒 粒 子 为

球形，直 径 为２８～３０ｎｍ，为 双 链 ＲＮＡ 病 毒，

ＲＮＡ１编 码 多 聚 蛋 白，由 旋 转 酶（ｈｅｌｉｃａｓｅ）、蛋 白

酶（ｐｒｏｔｅａｓｅ）、连 接 蛋 白 （ｖｉｒａｌ　ｇｅｎｏｍｅ－ｌｉｎｋｅｄ

ｐｒｏｔｅｉｎ）和 复 制 酶（ＲＮＡ　ｄｅｐｅｎｄｅｎｔ　ＲＮＡ　ｐｏｌｙ－
ｍｅｒａｓｅ，ＲｄＲｐ）组成，ＲＮＡ２和无核小蜜橘矮化病

毒（ｓａｔｓｕｍａ　ｓｅｅｄｌｅｓｓ　ｄｗａｒｆ　ｖｉｒｕｓ，ＳＳＤＶ）的 衣 壳

结构相似［３０］。１９３８年 ＨＡＲＲＩＳ在英格兰凤梨草

莓 上 首 次 发 现 了 该 病 毒，其 主 要 通 过 蚜 虫 传 播

（表１）［２１］，也可通过嫁接、菟丝子、机械接种 等 方

式侵染，该病毒主要存在于被侵染草莓的细胞质、

韧皮部和表皮等组织中［１７］。
截至目 前 在 ＮＣＢＩ的 ＧｅｎＢａｎｋ数 据 库 获 得

了ＳＭｏＶ完 整 基 因 组 序 列４０条，１２条 来 自 加

拿大，２２条来自中国，６条地址不详（表５）。感染

草莓斑驳病毒后，草莓表现为叶片褪绿斑驳，叶脉

混乱，植株矮化。ＫＲＩＮ等［３１］研究表明ＳＭｏＶ多

蛋白的 加 工 需 要２种 病 毒 蛋 白 酶，分 别 是 由

ＲＮＡ１编码的３Ｃ蛋白酶和由ＲＮＡ２编码的新型

谷氨酸蛋白酶。

２　草莓病毒病原的鉴定方法

２．１　电子显微镜技术

使用透射电子显微镜，根据观察到的 病 毒 形

态学特征鉴定草莓病毒的种类，要求具有一定的
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　　　　　表５　目前已知的ＳＭｏＶ基因组序列

Ｔａｂｌｅ　５　Ｔｈｅ　ｇｅｎｏｍｅ　ｓｅｑｕｅｎｃｅ　ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ　ｏｆ

ｔｈｅ　ｃｕｒｒｅｎｔｌｙ　ｐｕｂｌｉｓｈｅｄ　ＳＭｏＶ

病毒

Ｖｉｒｕｓ

登录号

Ｌｏｇｉｎ　ＩＤ

基因组类型

Ｇｅｎｏｍｅ

ｔｙｐｅ

大小

Ｌｅｎｇｔｈ

／ｂｐ

分布

Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ

ｌｏｃａｔｉｏｎ

草

莓

斑

驳

病

毒

ＳＭｏＶ

ＫＵ１７７２１８ ＲＮＡ１　 ７　０４３ 加拿大

ＫＵ２００４５３ ＲＮＡ１　 ７　０１７ 加拿大

ＫＵ１７７２１９ ＲＮＡ２　 ６　３４０ 加拿大

ＫＵ２００４５４ ＲＮＡ２　 ６　３３８ 加拿大

ＭＴ０７０７５６ ＲＮＡ２　 ６　３２０ 中国

ＭＴ０７０７５５ ＲＮＡ２　 ６　３１９ 中国

ＭＴ０７０７５４ ＲＮＡ２　 ６　３１９ 中国

ＭＴ０７０７５３ ＲＮＡ２　 ６　３２４ 中国

ＭＴ０７０７５２ ＲＮＡ２　 ６　３１９ 中国

ＭＴ０７０７５１ ＲＮＡ１　 ７　０２７ 中国

ＭＴ０７０７５０ ＲＮＡ１　 ７　０２２ 中国

ＭＴ０７０７４９ ＲＮＡ１　 ７　０２２ 中国

ＭＴ０７０７４８ ＲＮＡ１　 ７　０２７ 中国

ＭＴ０７０７４７ ＲＮＡ１　 ７　０２６ 中国

ＫＵ２００４６１ ＲＮＡ２　 ６　３１９ 加拿大

ＫＵ２００４６０ ＲＮＡ１　 ７　００８ 加拿大

ＫＵ２００４５９ ＲＮＡ２　 ６　３３３ 加拿大

ＫＵ２００４５８ ＲＮＡ１　 ７　０３７ 加拿大

ＫＵ２００４５７ ＲＮＡ２　 ６　３２７ 加拿大

ＫＵ２００４５６ ＲＮＡ１　 ７　０２６ 加拿大

ＭＨ７４６４４１ ＲＮＡ２　 ６　３３６ 加拿大

ＭＨ７４６４４０ ＲＮＡ１　 ７　０４２ 加拿大

ＭＨ０１３３２７ ＲＮＡ２－Ｃ　 ５　１２５

ＭＨ０１３３２６ ＲＮＡ２－Ｂ　 ５　１２３

ＭＨ０１３３２５ ＲＮＡ２－Ａ　 ５　１２３

ＭＨ０１３３２４ ＲＮＡ１－Ｃ　 ５　７７１

ＭＨ０１３３２３ ＲＮＡ１－Ｂ　 ５　７７５

ＭＨ０１３３２２ ＲＮＡ１－Ａ　 ５　７７８

ＭＴ９９１１０４ ＲＮＡ２（ＳＤＨＹ３３－２） ６　２９８ 中国

ＭＴ９９１１０３ ＲＮＡ２（ＳＤＨＹ３１－２） ６　２９８ 中国

ＭＴ９９１１０２ ＲＮＡ２（ＤＧＨＹ２６－２） ６　２９８ 中国

ＭＴ９９１１０１ ＲＮＡ２（ＤＧＨＹ２０－２） ６　２９８ 中国

ＭＴ９９１１００ ＲＮＡ２（ＤＧＨＹ１７） ６　２９８ 中国

ＭＴ９９１０９９ ＲＮＡ２（ＤＧＨＹ１６－２） ６　２９８ 中国

ＭＴ９９１０９８ ＲＮＡ１（ＳＤＨＹ３３－２） ７　０１７ 中国

ＭＴ９９１０９７ ＲＮＡ１（ＳＤＨＹ３１－２） ７　０１７ 中国

ＭＴ９９１０９６ ＲＮＡ１（ＤＧＨＹ２６－２） ７　０１７ 中国

ＭＴ９９１０９５ ＲＮＡ１（ＤＧＨＹ２０－２） ７　０１７ 中国

ＭＴ９９１０９４ ＲＮＡ１（ＤＧＨＹ１７） ７　０１７ 中国

ＭＴ９９１０９３ ＲＮＡ１（ＤＧＨＹ１６－２） ７　０１７ 中国

专业基础，熟悉不同草莓病毒的形态特征。该方

法简便，但灵敏性较低，要求病毒含量极高，且具

有一定的主观性，误差较大。肖文斐等［３２］在透射

电镜下观察到ＳＶＢＶ病毒粒子的形状及大小。

２．２　血清学检测

酶联免疫吸附检测（ＥＬＩＳＡ）是以酶催化的颜

色反应来指示植物病毒中抗原抗体的结合，在植

物病毒检测中很常用，该方法灵敏度高、检测速度

快、操作简单，所需工作量及成本较少，适合大批

量的样本检 测［３３－３４］。但 利 用ＥＬＩＳＡ检 测 植 物 病

毒时容易出现假阳性反应，当病毒含量较低时，也
很难检测到，因此ＥＬＩＳＡ检测结果只能进行初步

的判断，仍需要其它病毒检测方法对检测结果进

行下一步的验证。王佳等［３４］利用ＥＬＩＳＡ法对北

京地区８种草莓病毒发生情况进行了检测，结果

只检测到了ＳＭＹＥＶ，未检测出ＡｒＭＶ、ＲｐＲＳＶ、

ＴｏＲＳＶ、ＳＬＲＳＶ、ＴＢＲＶ、ＴＮＶ和 ＴＳＶ。代 红 艳

等［３５］将ＳＭＹＥＶ的外壳蛋白（ＣＰ）进行了原核表

达，并以表达的蛋白为抗原制备了ＳＭＹＥＶ的多

克隆 抗 体，建 立 ＥＬＩＳＡ 检 测 ＳＭＹＥＶ 的 技 术

体系。

２．３　指示植物法

基于指示植物对某种病毒病原敏感，接 种 病

毒后能在较短时间内展现出病状的特性，指示植

物法成为４种草莓病毒检测的常用方法之一。草

莓病毒鉴定中常 用 的 指 示 植 物 主 要 有ＥＭＣ、Ａｌ－
ｐｉｎｅ、ＵＣ４、ＵＣ５、ＵＣ６、ＵＣ１０、ＵＣ１１、ＵＣ１２。指

示植物法检测使用小叶嫁接法，嫁接１～２月后，

新叶片表 现 症 状。韦 石 泉 等［３６］将 Ａｌｐｉｎｅ、ＵＣ４、

ＵＣ５通过小 叶 嫁 接 法 分 别 嫁 接 到 感 染 了ＳＭｏＶ
的草莓 上，２０～３０ｄ后 Ａｌｐｉｎｅ表 现 慢 性 轻 微 斑

驳，ＵＣ４、ＵＣ５出 现 轻 微 的 斑 驳 和 幼 叶 褪 绿。韩

荣华［３７］研 究 表 明 检 测ＳＭＹＥＶ用 ＵＣ１０效 果 较

好；检测ＳＭｏＶ、ＳＶＢＶ用ＵＣ５较好。

２．４　分子检测技术

草莓病毒的遗传物质通常为ＤＮＡ或ＲＮＡ，

目前，分子检测的手段比较丰富，使用分子手段检

测核酸序列来确定病毒的种类，是当下最精确的

一种植物病毒检测方法。
聚合酶链式反应（ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ　ｃｈａｉｎ　ｒｅａｃｔｉｏｎ，

ＰＣＲ）是 以 ＤＮＡ为 模 板，完 成 对 ＤＮＡ 的 扩 增。
反转 录－聚 合 酶 链 式 反 应（ｒｅｖｅｒｓｅ　ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ

ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ　ｃｈａｉｎ　ｒｅａｃｔｉｏｎ，ＲＴ－ＰＣＲ）是 以 ＲＮＡ
为模板，经 过 反 转 录 生 成ｃＤＮＡ后，以ｃＤＮＡ为

模板链进行的ＰＣＲ反应，检测 结 果 更 加 准 确、可

靠，但是需要特殊的检测仪器和试剂，导致检测成

本和技术难度较高。杨洪一等［３８］和 却 志 群［３９］分
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别建立了ＳＭｏＶ的ＲＴ－ＰＣＲ体系。周厚成［２４］建

立了ＳＶＢＶ的ＰＣＲ检 测 体 系，为 无 病 毒 苗 的 生

产提供可靠的检测手段。
多重ＰＣＲ是在一次ＰＣＲ反应体系中加入专

门设计的多对引物，特异扩增出多个基因片段的

反应。多重ＰＣＲ效率高，但是难以建立一套稳定

的 ＰＣＲ 体 系［４０］。王 红 等［４１］建 立 了 ＳＭｏＶ 和

ＳＭＹＥＶ的两重ＲＴ－ＰＣＲ检测体系，可快速的对

田间草莓植株和试管苗进行病毒检测。
依赖核酸 序 列 的 扩 增（ｎｕｃｌｅｉｃ　ａｃｉｄ　ｓｅｑｕｅｎｃｅ

ｂａｓｅｄ　ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ，ＮＡＳＢＡ）技术又称为３ＳＲ技

术 （ｓｅｌｆ－ｓｕｓｔａｉｎｅｄ　ｓｅｑｕｅｎｃｅ　ｒｅｐｌｉｃａｔｉｏｎ），是 以

ＲＮＡ为模板在等温条件的核酸扩增 技 术。在 我

国，张志宏等［４２］建立了利用ＮＡＳＢＡ检测ＳＭｏＶ
的技术体系，经验证ＮＡＳＢＡ与ＲＴ－ＰＣＲ在草莓

植株上检测的ＳＭｏＶ结果一致。

２．５　高通量测序法

高通 量 测 序 技 术（ｎｅｘｔ－ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ　ｓｅｑｕｅｎ－
ｃｉｎｇ，ＮＧＳ），也被称为“下一代”测序，该方法是通

过对一个物种的基因组、转录组进行分析，因此又

被称为 深 度 测 序（ｄｅｅｐ　ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ）［４３］。该 技 术

对植物病毒的发掘和病原鉴定起到导向作用，取

得了重大的成绩，高通量技术有速度快、成本低、
高通 量 的 优 点，目 前 在 病 毒 鉴 定 中 被 广 泛 使 用。

李伟佳等［４４］利 用 高 通 量 测 序 技 术 对 草 莓 病 毒 进

行鉴定，得到了ＳＶＢＶ和ＳＭＹＥＶ的完整基因组

的序列。ＪＡＮＡ等［４５］发现了一种新的草莓病毒，

命名为草莓病毒１（ｓｔｒａｗｂｅｒｒｙ　ｖｉｒｕｓ　１，ＳｔｒＶ－１），
利用Ｉｌｌｕｍｉｎａ和Ｉｏｎ　Ｐｒｏｔｏｎ联 合 高 通 量 测 序 技

术获得了３种不同基因型的ＳｔｒＶ－１基因组序列。

ＸＩＡＮＧ等［２９］通 过Ｉｌｌｕｍｉｎａ和Ｓａｎｇｅｒ测 序 获 得

ＳＭＹＥＶ的ＣＰ基 因 序 列 将 所 有 序 列 都 保 存 在

ＮＣＢＩ数据库中。

３　主要传播途径

草莓感染病毒后，病毒可以借助介体、机械和

土壤传播。介体传播是指蚜虫、线虫、粉虱等昆虫

作为传播媒介进行传播病毒，它们通过口器使植

株产生创口，病毒通过产生的创口侵染草莓植株。
根据昆虫口器传播的特点可分为３种类型：持久

性传播、非持久性传播和半持久性传播。机械传

播是指通过农事操作、机械耕作等方式，将已经染

病植株上的病毒传播到其它草莓植株上。土壤传

播是指土壤中含有病毒进而传染到草莓植株上。

４　防治方法

目前，草莓病毒病的防治主要包括控 制 介 体

传播、草莓脱毒苗、加强田间管理等。

４．１　控制介体传播

ＲＮＡｉ（ＲＮＡ　ｉｎｔｅｒｆｅｒｅｎｃｅ，ＲＮＡｉ）是 生 物 在

进化的过程中遗留下来的一种在转录后水平上通

过ＲＮＡ调控基 因 沉 默 表 达 的 机 制，可 以 引 发 同

源ｍＲＮＡ降解。基因沉默的表达会导致一 些 昆

虫的缺陷和死亡，因此，该技术在害虫防控方面起

作用很大，具有高效性、特异性的优点［４６］。ＲＮＡｉ
导入的主要方法有饲喂、注射、浸泡、纳米载体传

导等。

４．２　草莓的脱毒方法

为了满足生产中的需求，草莓脱毒苗 是 实 现

草莓大面积无病毒栽培的有效措施。草莓的脱毒

技术主要有３种，分别为茎尖培养脱毒技术、热处

理脱毒技术和花药培养脱毒技术。草莓茎尖脱毒

技术指的是在灭过菌的超净工作台，将在解剖镜

下切取的茎尖生长点接种到培养基上培养。该生

长点携带病 毒 的 概 率 极 小，获 得 无 病 毒 植 株［４７］。
草莓花药培养技术是利用花药组培再生植株，指

发育到一定时期的花药利用无菌操作技术接种至

培养皿上进行培养，获得无病毒植株。草莓热处

理脱毒技术是指在适当的高温下处理一段时间，
使组织的病毒完全和部分钝化，阻止和抑制其增

殖，植株的新生部分不带病毒，对无病毒的部分通

过组织培养来获得没有病毒的植株。

４．３　加强田间管理

草莓植株一旦被病毒感染，会造成很 大 的 危

害，因 此 必 须 防 止 病 毒 在 苗 圃 中 的 引 入 和 传 播。
在合适的时间内种植草莓，尽量避开有翅蚜的迁

飞高峰期，减少蚜虫对病毒的传播。喷施效果明

显且选择毒性低的化学农药，提高食品安全，还应

选择不同的化学农药轮流使用，有利于降低草莓

植株的抗药性。除了使用化学农药防治病虫害之

外，还可以选择使用物理方法来控制草莓的病虫

害，比如可通过防虫网阻止蚜虫，在草莓株行间吊
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挂黄色纸板来捕杀白粉虱。生物防虫是一种环境

友好、效果可加的防治害虫方法，如应用真菌预防

线虫，在农用地中放养瓢虫利用捕食关系来防治

红蜘蛛等害虫［４８］。设施内注意通风换气，合理施

肥，培育壮苗，可提高草莓植株的抗病能力并且缓

解病株的症状。在人工操作时应尽量避免对植株

造成伤口，还要避免机械和操作人员通过沾染毒

源传播病毒。及时清除杂草，摘除枯叶，拔出病株

并对土壤进行消毒，减少病毒残留，加强栽培管理

措施，注意田间卫生。此外，还应该轮作 倒 茬，可

以避免病毒病的交叉感染。

５　展望

草莓一旦感染病毒便在体内积累，对 产 量 和

品质造成严重的危害。中国在２０世纪８０年代末

开始对草莓病毒病进行研究。近年来，随着分子

手段的快速发展，植物病毒的检测技术也在不断

地进步，草莓病毒的鉴定和检测技术有了很快的

发展并取得了很大的成果。病毒病原检测对草莓

的繁育十分重要，要秉着早发现早诊治的原则，提
前阻断它的传播途径，草莓病毒病大部分都是由

昆虫传播，生物防治、控制介体昆虫、培育优质的

草莓脱毒苗和加强田间管理是控制草莓病毒病的

主要途径。目前，草莓病毒的检测成本较高，草莓

检测技术有待提高，但有些病毒的致病机理尚在

研究中，研究人员应紧密关注草莓病毒的病原研

究进展，建立一套简便、高效的病毒检测技术，未

来的草莓病毒病检测与鉴定方法会更加快捷、精

准、方便和高效。
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