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摘要:为明确水稻黑条矮缩病毒( RBSDV) 和南方水稻黑条矮缩病毒( SRBSDV) 这 2 种病毒在江西省的分布，首
先从永修县、南昌县和大余县等 8 县市采集水稻疑似矮缩病株，用 2 种病毒一步检测法对这 2 种病毒进行 RT-
PCR检测。结果表明:永修县所有样品均检出 RBSDV，检出率为 100% ;南昌县同时检出 RBSDV 和 SRBSDV，
检出率分别为 90%和 20%，其中南昌县的 1 个样品同时检出 2 种病毒，存在复合侵染; 大余县、莲花县、崇义
县、婺源县、万安县和井冈山市等 6 县的所有样品均检出 SRBSDV，检出率 100%。然后，对这 2 种病毒在江西
省的分布特点进行分析。统计分析结果表明: 江西省西南部和东北部只有 SRBSDV 分布，江西省北部只有
RBSDV分布，而处于以上 3 个病毒重发区之间的南昌县同时有 RBSDV和 SRBSDV分布。同时基于 S9 序列和
S10 序列建立这 2 种病毒及其近缘种的系统发育树，分析其亲缘关系。
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Abstract: To verify the distribution of two rice viruses，i． e． rice black-streaked dwarf virus and southern
rice black-streaked dwarf virus，in Jiangxi，the suspected dwarf rice plants were gathered from 8 counties，i．
e． Yongxiu，Nanchang，Dayu and so on，and were detected using the one-step detection method of 2 viruses．
The results revealed that in all of the samples from Yongxiu County rice black-streaked dwarf virus was detec-
ted with a detection ratio of 100%，both rice black-streaked dwarf virus and southern rice black-streaked dwarf
virus were detected in Nanchang County with the detection ratios of 90% and 20%，of which 2 viruses detec-
ted in the same sample，and all of the samples from Dayu County，Lianhua County，Chongyi County，Wuyuan
County，Wan ’an County and Jinggangshan County were identified as southern rice black-streaked dwarf virus
with a detection ratio of 100% ． Furthermore， the regional distribution of these 2 viruses in Jiangxi
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was analyzed and the statistical analysis result revealed that there only existed southern rice black － streaked
dwarf virus in the southwest and northeast of Jiangxi，there only existed rice black-streaked dwarf virus in the
north of Jiangxi and there existed the two viruses in Nanchang at the junction of the above 3 disease regions．
At the same time，phylogenetic trees among these two virus and their relatives were constructed based on the
S9 and S10 sequences and their phylogenetic relationship was analyzed．

Key words: rice black-streaked dwarf virus; southern rice black-streaked dwarf virus; RT-PCR; detec-
tion; regional distribution; phylogenetic relationship

水稻黑条矮缩病毒( rice black-streaked dwarf virus，RBSDV) 是呼肠孤病毒科( Reoviridae) 斐济病毒
属( Fijivirus) 中的成员［1 － 3］，主要由灰飞虱以持久性方式传播，自然寄主包括玉米、水稻和小麦等禾本
科作物

［4 － 5］。南方水稻黑条矮缩病毒( southern rice black-streaked dwarf virus，SRBSDV) 是呼肠孤病毒
科( Reoviridae) 斐济病毒属( Fijivirus) 的一个新种［6］，主要由白背飞虱带毒传播，是近年来造成越南北部
和我国南方省区水稻矮缩病的主要病原

［6 － 8］。近年来我国江西、湖南、广东、海南等省水稻矮缩病发生
严重，据不完全统计，受害面积超过 3 × 105 hm2，约 6 500 hm2

水稻失收
［9］，该病主要是由 RBSDV 与

SRBSDV引起的。许多学着对造成水稻矮缩的病毒进行了报道［10 － 12］，但较零散，缺乏对这 2 种病毒的
系统鉴定及区域分布的报道。本研究以江西省永修县、南昌县和大余县等 8 县市的矮缩病株为材料，对
RBSDV与 SRBSDV 2 种病毒进行了检测，并对这 2 种病毒的区域分布和系统发育进行了分析，以期明
确其分类地位，为有针对性地防治水稻矮缩病提供依据。

1 材料与方法
1． 1 主要试剂

Total RNA提取试剂盒购自天根生化科技公司; RT-PCR试剂盒、DNA Marker 等试剂购自大连宝生
物公司;其它常用试剂均为国产分析纯。
1． 2 样品的采集
选取江西省南昌县、永修县、大余县、莲花县、崇义县、婺源县、万安县和井冈山市共 8 县市发病较重

的 10 块稻田，在水稻灌浆期，从明显矮缩的疑似病株上剪取心叶 1 片，放入 10 mL 离心管中，带回实验
室检测。每块田采集矮缩疑似病株样品 1 份，每县市共采集 10 份样品。
1． 3 RT － PCR检测
水稻黑条矮缩病毒( RBSDV) 检测引物参考章松柏等［13］的引物 S9F /R ( S9F: 5’－ GGAATTCATG-

GCAGACCAAGAGCGGGGAG －3’; S9R: 5’－ CGCGGATCCTCAAACGTCCAATTTCAAGG －3’) ，南方水稻
黑条矮缩病毒 ( SRBSDV) 检测引物参考王强［14］的引物 S10 － OF /R ( S10 － OF: 5’－ CGCGTCATCT-
CAAACTACAG －3’; S10 － OR: 5’－ TTTGTCAGCATCTAAAGCGC － 3’) 。2 对引物按 1 ∶ 1 ( 终浓度均为
0． 2 μmol /L) 的比例混合，退火温度为 53 ℃。Total RNA提取及 RT-PCR检测按照试剂盒说明书标准方
法进行。
1． 4 区域分布分析
对 8 县市矮缩病毒检测结果进行统计分析，明确其区域分布特点。

1． 5 目的片段的克隆与测序
从琼脂糖凝胶上将符合预期大小的扩增条带切下，克隆到 pMD20-T 载体，用热击法转入大肠杆菌

( Escherichia coli． ) 感受态，37 ℃培养 12 ～ 16 h，挑取阳性转化子，将 LB 菌液送交北京六合华大基因科
技股份有限公司测序。
1． 6 系统发育分析
将不同省份菌株的 ITS序列提交到 GenBank中，获得相应的序列登录号，然后用 MEGA4． 0 软件中

的邻位加入法( neighbor-joining，NJ) 构建系统发育树。

2 结果与分析
2． 1 RT-PCR检测
结果表明:永修县所有样品均检出 RBSDV，检出率 100% ;南昌县同时检出 RBSDV和 SRBSDV，检
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1: 健康水稻 Total RNA; 2: 标准 SRBSDV Total RNA; 3: 标准 RBSDV Total RNA; 4 － 13: 永修县疑似病株 Total
RNA; 14 － 23:南昌县疑似病株 Total RNA。

1: Total RNA of healthy rice plants; 2: Standard RBSDV Total RNA; 3: Standard SRBSDV Total RNA; 4-13: Total RNA of
suspected disease plants from Wan’an County; 14-23: Total RNA of suspected disease plants from Jinggangshan City．

图 1 RT-PCR检测
Fig． 1 RT-PCR detection

◆为 RBSDV分布区; ■为 SRBSDV 分布区; ▲为 RBSDV 与 SRBSDV
混合分布区。

◆: RBSDV regions; ■: SRBSDV regions; ▲: Mixed regions of RBSDV
and SRBSDV．

图 2 RBSDV和 SRBSDV的区域分布
Fig． 2 Regional distribution of RBSD and SRBSDV

出率分别为 90%和 20%，南昌县的 1 个样品同时检出 2 种病毒，存在复合侵染; 大余县、莲花县、崇义
县、婺源县、万安县和井冈山市所有样品均为检出 SRBSDV，检出率 100% ( 图 1) 。
2． 2 区域分布分析
统计分析结果表明: 江西省西南

部( 大余县、莲花县、崇义县、万安县
和井冈山 ) 和东北部 ( 婺源县 ) 只有

SRBSDV分布，江西省北部 ( 永修县)
只有 RBSDV分布，而处于以上 3 个病
毒重发区之间的南昌县同时有 RBS-
DV和 SRBSDV分布( 图 2) 。
2． 3 系统进化分析
结果表明: 采集于南昌县和永修

县的 RBSDV 单独聚为一枝，SRBSDV
与其亲缘关系较近( 图 3-A) ; 采集于
崇义县、大余县和井冈山市的 SRBS-
DV单独聚为一枝，RBSDV 与其亲缘
关系较近( 图 3-B) 。

3 结论与讨论
水稻黑条矮缩病毒 ( RBSDV) 和

南方水稻黑条矮缩病毒( SRBSDV) 是
我们南方省区水稻矮缩的主要病原，

江西省是该病的主发区，该病的大流

行严重影响了水稻的高产、稳产。目
前已有关于江西省水稻矮缩病毒发生情况的相关报道

［11］，但较为零散，缺乏较为系统的研究。RT-PCR
是病毒检测的一种重要方法，具有简单、灵敏和时效性强等特点。为明确这 2 种病毒在江西省的分布，
本研究从永修县、南昌县和大余县等 8 县市采集了水稻疑似矮缩病株，对这 2 种病毒进行了 RT-PCR检
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A: RBSDV及其近缘病毒系统进化树 B: SRBSDV及其近缘病毒系统进化树
A: Phylogenetic tree of RBSDV and related viruses B: Phylogenetic tree of SRBSDV and related viruses

RBSDV NC isolate和 YX isolate: 采集于南昌县和永修县的水稻黑条矮缩病毒; SRBSDV CY isolate、DY isolate 和
JGS isolate: 采集于崇义县、大余县和井冈山市的南方水稻黑条矮缩病毒; RBSDV:水稻黑条矮缩病毒; MRCV: 里奥
夸尔托病毒; FDV: 斐济病病毒; RRSV: 水稻齿叶矮缩病毒; MRDV: 玉米粗缩病毒。

RBSDV NC isolate and YX isolate: Rice black-streaked dwarf virus from Nanchang County and Yongxiu County; SRBS-
DV CY isolate，DY isolate and JGS isolate: Southern rice black-streaked dwarf virus from Chongyi County，Dayu County and
Jinggangshan County; MRCV: Mal de Rio Cuarto virus; FDV: Fiji disease virus; RRSV: Rice ragged stunt virus; MRDV:
Maize rough dwarf virus．

图 3 RBSDV与 SRBSDV及其近缘病毒系统进化分析
Fig． 3 Phylogenetic analysis of RBSDV and SRBSDV and the near viruses

测，对其在江西的分布特点进行了分析，并分别基于 S9 和 S10 序列构建了 2 种病毒及其近缘病毒的系
统发育树。
张松柏等

［10］
通过电镜观察、S10 片段部分序列的相似性比对与系统进化树分析，确定了造成湖南

省水稻大面积矮缩的是 SRBSDV。本研究通过对江西 8 县市水稻矮缩病株的 RT-PCR检测，发现引起江
西省大部分地区水稻矮缩的主要病原是 SRBSDV，部分地区的病原是 RBSDV，而有些地区同时有 2 种病
毒分布。杨迎青等［11］建立了 2 种病毒一步检测方法，并对江西省大余县和南昌县的水稻矮缩样品进行
了检测，结果表明:大余县的样品全部为 SRBSDV，检出率为 100% ;南昌县的部分样品为 SRBSDV，检出
率为 70%，另一部分样品为 RBSDV，检出率为 30%。本研究对大余县矮缩样品检测结果与杨迎青等［11］

的检测结果一致，即所有样品均为 SRBSDV; 对南昌县矮缩样品的检测结果与杨迎青等［11］的检测结果
略有差异，杨迎青等［11］通过 RT-PCR检测发现南昌县水稻矮缩病以 SRBSDV 为主，本研究的检测结果
表明南昌县水稻矮缩病以 RBSDV为主。存在差异的原因可能与样品采集时间及病毒流行规律有关。
SRBSDV的毒源主要靠白背飞虱传入，RBSDV的毒源主要在本地。杨迎青等［11］水稻矮缩样品的采集时
间是 2010 年，2010 年 SRBSDV发生大流行，所以 SRBSDV 大量传入，引起南昌县 SRBSDV 毒源的大量
增加;本研究样品的采集时间是 2011 年，2011 年 SRBSDV全省发病较轻，外来毒源减少，主要以本地毒
源为主，所以 2011 年南昌县的病原以 RBSDV为主。
同时，本研究基于 S9 序列建立了 RBSDV与其近缘病毒的系统发育树，基于 S10 序列建立了 SRBS-

DV 与其近缘病毒的系统发育树，明确了这 2 种病毒的系统发育关系，研究结果与前人［6，10，12］的结果大
体一致，支持了 Zhou等［6］将 SRBSDV作为斐济病毒属( Fijivirus) 一个新种的观点。
本研究系统检测了江西省永修县、南昌县和大余县等 8 县市水稻矮缩样品的 RBSDV与 SRBSDV带

毒情况，对这 2 种病毒在江西的分布特点进行了分析，为有针对性地防治水稻矮缩病提供了依据;分析
了这 2 种病毒及其近缘病毒的系统发育关系，明确了其分类地位。
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