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赣南柑橘木虱体内黄龙病菌 psy62 株系
原噬菌体类型多样性的研究
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摘 要: 为探明柑橘木虱体内黄龙病菌 psy62 株系中原噬菌体遗传多样性及与柑橘株系的遗传差异，本研究将利用

3 对引物在 psy62 基因组中 2 个噬菌体 FP1 和 FP2 的同源序列区域内对赣南地区阳性样品进行 PCR 扩增和测序。结

果显示，赣南地区阳性样品在此基因区域内有 28 头柑橘木虱检测到原噬菌体，共有 5 种类型，分别为 A，A2，B，

C，C1。其中 A，B 的检测率相对较高; C1 检测率最低，为 7. 1%。由此可见，在此基因位点不同地理位置的柑橘

木虱原噬菌体种群有较大的遗传差异，且与美国佛罗里达的 “Ca. L. asiaticus”株系，中国柑橘叶片 “Ca. L.
asiaticus”株系均有显著的遗传差异，这有助于进一步研究分析原噬菌体的种类差异对柑橘木虱传毒机制的影响。
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A study on the diversity of prophage types from Candidatus liberibacter
strain psy62 in Diaphorina citri collected from Southern Jiangxi Province
CHEN Li-Fen1，2，XU Zhao-Huan1* ，XIAO Li-Fang1，ZHANG Li-Qing1，WANG Jian-Guo1＊＊ ( 1． School
of Agriculture Science，Jiangxi Agricultural University，Nanchang 330045，China; 2． Agriculture and
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Abstract: In order to research on the genetic diversity of prophage region from Candidatus liberibacter
strain psy62 in Diaphorina citri，and the genetic differenty between D. citri and citrus strains. For this
experiment，using there PCR primers to detect positive samples of D. citri were collected from seven locality
in Gannan. Initial result indicated that the percentage of type A and type B was relatively high，the
percentage of type C was lowest. The study result suggested that different location of prophage in D. citri
populations have larger genetic differences. And“Ca. L. asiaticus”strains of Florida in the United States，
Chinese“Ca. L. asiaticus” strains of citrus are all have significant genetic differences to “Ca. L.
asiaticus”strains of D. citri in Gannan． It will further the research and analysis of the influences of the
difference prophage species to the toxic mechanism of D. citri．
Key words: Diaphorina citri; Candidatus liberibacter asiaticus; prophage

柑橘黄龙病 ( HLB) 是柑橘生产上的毁灭性

病害，可危害各种柑橘类植物，在中国尤其对江

西赣州脐橙造成了严重危害 ( 陈丽芬等，2017 ) 。

因此近些来年研究者对赣南地区黄龙病的发生、
传播 与 防 治 进 行 了 大 量 的 研 究， 如 刘 登 全 等

( 2012) 利用 PCR 扩增核苷酸序列测定技术在江西
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省大余县柑橘果园检测到了柑橘黄龙病菌。为了

找到防治黄龙病的方法，其后利用椪柑、晚熟温

州蜜柑、琯溪蜜柚三种柑橘品种对黄龙病的抗性

情况进行了测试，结果表明晚熟温州蜜柑耐病性

最强，而椪柑对柑橘黄龙病表现为高度感染 ( 刘

登全 等，2014) 。此外，陈慈相等 ( 2015) 对赣南

地区柑橘黄龙病发生规律进行了研究。随后卢占

军等 ( 2016) 基于 SSR 标记探讨了赣南柑橘黄龙

病菌的遗传多样性，且同年金丹凤等 ( 2016 ) 、熊

大维等 ( 2016 ) 分析了赣南脐橙柑橘黄龙病株内

共生细菌的群落结构具有多样性。
原噬菌体为整合于宿主菌基因组中的噬菌体

( Boyd et al． ，2002; 黎庶等，2009 ) ，其区域已成

为解析黄龙病病原遗传多样性及病害流行规律的

重要靶标，且其多个高度变异区域已被应用于黄

龙病菌种内多样性分析。如注释为噬菌体阻遏蛋

白的基因位点包含多个重复单元序列，不同地理

来源的黄龙病菌株系间的重复序列重复数差异显

著 ( Chen et al. ，2010; 谭锦，2013) ; 利用原噬菌

体 DNA 聚 合 酶 基 因 研 究 东 南 亚 各 国 “Ca. L.
asiaticus”的 变 异 水 平， 将 所 有 株 系 分 为 5 簇

( Tomimura et al. ，2009 ) ; 利用原噬菌体末端酶基

因位点研究发现黄龙病菌中国株系具有地区变异

性 ( Liu et al. ，2011 ) 。此外，对黄龙病菌 UF506
株系中两种环状原噬菌体 SC1 和 SC2 基因组序列

的测定，有助于在原噬菌体基因组上寻找更多的

变异位点，这对病原菌遗传多样性的研究起到了

重要的推动作用 ( Zhang et al. ，2011; Zhou et al. ，

2011) 。
2013 年，Zhou 等利用美国佛罗里达黄龙病菌

psy62 株系基因组中 FP1 和 FP2 噬菌体同源序列的

基因区域对佛罗里达株系种群分化进行了进一步

的研究，在此区域中共检测到 9 种噬菌体 /原噬菌

体类型，并且检测到在寄主植物和介体昆虫体内

黄龙病菌含量情况受噬菌体 /原噬菌体调节。且在

之后有研究发现中国株系的原噬菌体与佛罗里达

株系存在显著差异 ( Wang et al. ，2014) 。但目前

国内未有对各黄龙病发生区感病植物和柑橘木虱

体 内 噬 菌 体 /原 噬 菌 体 类 型 差 异 的 详 细 研 究

( Morgan et al. ，2012) ，而这对于深入研究原噬菌

体在介体传菌中的作用是至关重要的。本研究将

利用黄龙病菌 psy62 株系基因组中 FP1 和 FP2 噬菌

体同源序列区域内的基因位点，对中国赣南地区

各柑橘产区柑橘木虱体内 “Ca. L. asiaticus”株系

中原噬菌体种群分化进行研究，进而探讨不同地

理来源的黄龙病菌株系原噬菌体的遗传差异性;

及分析柑橘木虱 “Ca. L. asiaticus”株系原噬菌体

类型与中国柑橘叶片株系是否存在遗传差异。对

“Ca. L. asiaticus”株系中原噬菌体遗传差异性的

研究，有助于加速找到原噬菌体在介体昆虫 － 柑

橘木虱传菌过程中所起的作用，这将对揭秘柑橘

木虱专性传播黄龙病有重大意义。

1 材料与方法

1. 1 供试虫源

根据柑橘种植及黄龙病发生情况，选择赣南

赣县、寻乌、于都、定南、瑞金、南康、崇义等

多个柑橘产地为采集地点 ( 采集信息见表 1 ) 。并

于感染黄龙病的柑橘植株叶片上采集柑橘木虱，

放入盛有无水乙醇的离心管中，带回实验室、鉴

定并保存于 － 20℃冰箱备用。
1. 2 试验方法

1. 2. 1 总 DNA 提取

采用北京天根生化技术有限公司的基因组用

DNA 提取试剂盒 ( TIANamp Genomic DNA Kit) 分

别提取 67 头柑橘木虱样品的总 DNA，利用引物

OI1 /OI2c 对样品进行 PCR 检测以确定携带黄龙

病菌。
1. 2. 2 黄龙病菌阳性检测

利用引物 OI1 /OI2c 对已采集到的 67 头柑橘木

虱样品进行黄龙病菌阳性检测 ( Jagoueix et al. ，

1994) 。PCR 采用 30 μL 体系，包括 15 μL Mix，

10. 5 μL ddH2 O，5 μmol 浓 度 引 物 各 1. 5 μL，

1. 5 μL DNA 模版。反应程序见表 2。
PCR 扩增产物与 6 × Loading buffer 混匀后在

1. 2%琼脂糖凝胶中 100 V 电泳 40 min，凝胶经 EB
染色后，使用 UVI 凝胶成像系统观察结果并拍照。
1. 2. 2 柑橘木虱阳性样品原噬菌体目标位点扩增

及检测

本次实验主要利用原噬菌体通用引物 LJ753 /
LJ759 和两个设计的特异性引物对柑橘木虱阳性样

品进行 PCR 扩增。PCR 采 用 30 μL 体 系，包 括

15 μL Mix，10. 5 μL ddH2 O，5 μmol 浓度引物各

1. 5 μL，1. 5 μL DNA 模版。引物及反应程序见

表 3。
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表 1 柑橘木虱样本信息

Table 1 Sample information of Diaphorina citri

采集点

Locality
经纬度

Longitude and latitude
品种

Cultivar
采集时间

( yy － mm － dd)

标本编号

Specimen number

赣州市师范大学

怡丰果园 ( GZ)

东经 E114°55'48. 56″
北纬 N25°51'31. 01″

脐橙

Navel orange
2016. 07. 06 － 08

GZ-YF
1，2，3，4. . . 10，11

寻乌县文峰乡

( XW)

东经 E115°38'46. 49″
北纬 N24°57'38. 94″

脐橙

Navel orange
2016. 07. 17 － 19

XW-WF
1，2，3，4. . . 11，12

定南县龙塘镇

柏木村 ( DN)

东经 E115°10'42. 44″
北纬 N24°49'10. 58″

砂糖橘

Granulated sugar tangerine
2016. 07. 20

DN-BM
1，2，3，4. . . 9，10

于都县银坑镇

洋泾村 ( YD)

东经 E115°37'6. 29″
北纬 N26°12'56. 86″

脐橙

Navel orange
2016. 07. 21 － 22

YD-YK
1，2，3，4. . . 12，13

瑞金县泽覃乡

( RJ)
东经 E116°01'6. 46″
北纬 N25°50'38. 72″

脐橙

Navel orange
2016. 07. 23 － 24

RJ-ZT
1，2，3，4. . . 7，8

南康县赤土畲族乡

青塘村 ( NK)

东经 E114°45'2. 15″
北纬 N25°39'43. 93″

砂糖橘

Granulated sugar tangerine
2016. 07. 29

NK-QT
1，2，3，4，5，6

崇义县麟潭乡

华山村 ( CY)

东经 E114°05'41. 05″
北纬 N25°39'52. 85″

砂糖橘

Granulated sugar tangerine
2016. 08. 01

CY-HS
1，2，3，4，5，6，7

表 2 PCR 引物及反应程序

Table 2 Primer pairs and programs of PCR

引物名称

The name of primers
引物

Primers
PCR 反应程序

Programs of PCR
片段长度 ( bps)
Fragment length

引物来源

The source of primers

OI1
5' － GCGCGTATGCA
ATACGAGCGGCA － 3'

OI2c
5' － GCCTCGCGACT
TCGCAACCCAT － 3'

94℃ 3 min; 94℃ 1 min;

64℃ 45 s; 72℃ 90 s，共

40 个循环，72℃ 5 min; 并

且 4℃保存

1160 Jagoueix ( 1994)

表 3 PCR 引物及反应程序

Table 3 Primer pairs and programs of PCR

引物名称

The name of primers
引物

Primers
PCR 反应程序

Programs of PCR
片段长度 ( bps)
Fragment length

LJ753 3' － ACCCAACCGTGAAAAGAAAC － 5'

LJ759 5' － AAACATCCACCCCCGAACC － 3'

95℃ 3 min，94℃ 20 s，
54℃ 20 s，68℃ 3 min，共

38 个循环; 68℃ 10 min
2600 － 3100

LJ753 3' － ACCCAACCGTGAAAAGAAAC － 5'

LJ49 5' － CATAAAGACCGCACTACT － 3'

94℃ 3 min，94℃ 30 s，
45℃ 30 s，72℃ 2 min，共

34 个循环; 72℃ 10 min
1400 － 1700

LJ27 3' － TTGGCGTATTTCTGGCGTGAT － 5'

LJ759 5' － AAACATCCACCCCCGAACC － 3'

95℃ 3 min，94℃ 20 s，
54℃ 20 s，68℃ 3 min，共

38 个循环; 68℃ 10 min
1100 － 1400

0021
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PCR 反应产物与 － 20℃ 保存备用。PCR 产物

的检测置于 50 × TAE 的电泳缓冲液中，以 1% 琼

脂糖凝胶电泳 20 min，EB 染色后，紫外凝胶成像

仪观察并照相。
1. 2. 2 PCR 产物纯化、回收，克隆测序

采用 生 工 生 物 工 程 ( 上 海 ) 有 限 公 司 的

SanPrep 柱式 DNA 胶回收试剂盒对 PCR 产物进行

纯化、回 收。回 收 的 PCR 产 物 直 接 与 pGEM-T
Easy 载体 ( Promega) 连接，转化大肠杆菌 DH5α
感受态细胞; 选 3 个菌落 PCR 阳性样品送生工生

物工程 ( 上海) 有限公司进行双向测序。
1. 2. 3 序列分析

将测序返回的序列利用 DNAStar 软件包中的

SeqMan 功能进行拼接比对，并进行适当手工调整。
利用 Ediseq 模块去除序列两端引物。用 NCBI 中的

“BLAST”工 具 ( http: / /blast. ncbi. nlm. nih. gov
Blast. cgi) 在 GenBank 中搜索关于佛罗里达黄龙病

菌株系和中国地区柑橘叶片黄龙病菌株系 psy62 基因

组中原噬菌体的同源序列。利用分子进化遗传分析软

件 MEGA 进行系统进化分析，采用邻近法做 Bootstrap
验证 ( 重复 1000 次) 构建系统发育进化树。

2 结果与分析

2. 1 柑橘木虱样品黄龙病菌检测

利用引物 OI1 /OI2c 对从赣南赣县、寻乌、于

都、定南、瑞金、南康、崇义等 7 个柑橘产地所

采集到的 67 头柑橘木虱样本进行黄龙病菌 PCR 扩

增，共检测到 42 头柑橘木虱体内携带黄龙病菌

( 图 1，表 4) 。

图 1 引物 OI1 /OI2c 对黄龙病的 PCR 扩增结果

Fig. 1 PCR amplification with primer sets OI1 /OI2c against HLB
注: M，DNA Marker; + CK，阳性对照; － CK，阴性对

照; 其 他 泳 道，不 同 来 源 地 的 样 品。Note: M，DNA
ladder marker; + CK，positive control; － CK，negative
control; other lanes，samples from Diaphorina citri.

表 4 柑橘木虱样本原噬菌体在 FP1 和 FP2 噬菌体基因组内的扩增类型

Table 4 Amplicon types of Diaphorina citri on the FP1 and FP2 prophages in the genome

采集点

Locality

阳性样品 Positive samples 类型 Type

Type A Type A2 Type B Type C Type C1 No Type

阴性样品

Negative samples

赣州市师范大学

怡丰果园( GZ)

GZ-YF
1，4

GZ-YF
9

GZ-YF
2，3，6，7，8

GZ-YF
5，10，11

寻乌县文峰乡

( XW)

XW-WF
5，8，11

XW-WF
1，2

XW-WF
3，12

XW-WF
6

XW-WF
7，10

XW-WF
4，9

定南县龙塘镇

柏木村( DN)

DN-BM
2

DN-BM
7，10

DN-BM
5，9

DN-BM
1，3，4，6，8

于都县银坑镇

洋泾村( YD)

YD-YK
5，9

YD-YK
12

YD-YK
2，13

YD-YK
7

YD-YK
1，3，4，6，8，10，11

瑞金县泽覃乡

( RJ)
RJ-ZT
3

RJ-ZT
8

RJ-ZT
2，5，6

RJ-ZT
1，4，7

南康县赤土畲族

乡青塘村( NK)

NK-QT
1，4

NK-QT
3

NK-QT
6

NK-QT
2，5

崇义县麟潭乡

华山村 CY
CY-HS
5，7

CY-HS
2

CY-HS
1

CY-HS
3，4，6
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2. 2 柑橘木虱阳性样品原噬菌体目的基因 PCR
扩增

利用通用引物 LJ753 /LJ759 对 42 头柑橘木虱

阳性样品 ( 表 4 ) 进行原噬菌体目的基因 PCR 扩

增，实验结果显示，引物 LJ753 /LJ759 最优 PCR
反应体系为: 15 μL PCR Mix，1. 5 μL DNA 模板，

5 μmol /L 引物各 2 μL，9. 5 μL ddH2O; 且最佳退

火温度为 54℃ ( 表 3) 。电泳后能检测到目的条带

( 见图 2) 但未能得到相对应的完整序列。因此利

用 Primer Premier 5. 0 并以佛罗里达黄龙病菌 psy62
株系已有的序列为序列样本重新设计引物，新引

物为 LJ753 /LJ49、LJ27 /LJ759，运用这两对引物对

柑橘木虱阳性样品重新 PCR 扩增，反复试验结果

得出两对引物原噬菌体目的基因的最佳退火温度

分别是 45℃，54℃，电泳后不仅能检测到目的条

带且测序得到了相对应的完整序列。

图 2 柑橘木虱原噬菌体 PCR 扩增的效果电泳图

Fig. 2 PCR amplification for prophage of Diaphorina citri

2. 3 柑橘木虱黄龙病菌 psy62 株系中原噬菌体的

扩增类型

利用两对设计的新引物对已检测到的柑橘木

虱阳性样品重新 PCR 扩增检测及测序，结果显示

共 28 头柑橘木虱阳性样品 ( 66. 7% ) 可进行扩增

测序，测序结果见表 4，表 5。测序结果表明，在

江西赣南不同柑橘产地的柑橘木虱样品在黄龙病

菌 psy62 株系 FP1 和 FP2 噬菌体同源序列基因组中

共发现 5 种噬菌体 /原噬菌体类型，分别为 A，A2，

B，C， C1; 且 A 的 检 测 率 最 高， 为 35. 7%

( 10 /28) ，其中赣县 2 头、寻乌 3 头、定南 1 头、
于都 2 头、南 康 2 头。B 检 测 率 次 之，为 25%
( 7 /28) ，其中赣县 1 头、寻乌 2 头、于都 2 头、
瑞金 1 头、崇义 1 头。C1 检测率最低，为 7. 1%
( 2 /28) ，且只在寻乌和瑞金各一头柑橘木虱阳性

样品 中 检 测 到。A2 样 品 中 的 检 测 率 为 17. 9%
( 5 /28) ，其中寻乌 2 头、于都 1 头、崇义 2 头。
且在定南 2 头，南康 1 头，崇义 1 头等柑橘木虱样

品中检测到 C，检出率为 14. 3% ( 4 /28) 。

表 5 柑橘木虱原噬菌体基于高度变异的 FP1 和 FP2 噬菌体基因内的不同类型及其检出率

Table 5 Different types of sequences identified from Diaphorina citri based on the hyper-variable
region of the FP1 and FP2 prophages in the genome

类型

Type name
长度 ( bp)

Length
通用引物

Identification primers
特殊引物

Specific primers
检出率 ( % )

Percentage

A 3107 LJ753 /LJ759 LJ753 /LJ49 35. 7

A2 2728 LJ27 /LJ759 17. 9

B 2988 25. 0

C 2693 14. 3

C1 2682 7. 1

2. 4 系统进化分析

运 用 MEGA 5. 0 软 件， 基 于 Kimura 2-
parameter 模型，采用邻接法，对本研究得到的 28
条赣南柑橘木虱体内黄龙病菌株系中原噬菌体基

因序列和在 Genbank 中下载的佛罗里达州黄龙病

菌株系中原噬菌体参考序列 ( 见表 6) 构建相对应

的系统发育进化树 ( 见图 3) 。
此次实验在柑橘木虱体内黄龙病菌中未检测
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图 3 柑橘木虱与弗罗里达佛罗里达州株系原噬菌体类型基因序列 NJ 系统发育树

Fig. 3 Neighbor-joining tree for prophage gene sequences of Diaphorina citri and Florida strains

到原噬菌体 A1，C2，D，E，这与佛罗里达州株系

存在显著差异。从系统发育树中可以看出赣南地

区柑橘木虱体内不同原噬菌体类型之间存在一定

的差异性，且同一原噬菌体类型在不同地区株系

间存在较小的差异。但在赣县、于都、瑞金、崇

义、寻乌等不同地区株系原噬菌体 B 的同源性存

在较大的差异，原噬菌体 A2 在崇义和寻乌地区株

系间差异性较大。并且进化树显示赣南地区柑橘

木虱体内原噬菌体 A，A2，B，C，C1 分别与佛罗

里达州株系原噬菌体 A，A2，B，C，C1 同源性差

异不大，其中原噬菌体 A 和 A1、E 的同源性也存

在较小差异。
在 NCBI 中 Blast 搜 索 中 国 地 区 柑 橘 叶 片

“Ca. L. asiaticus”原 噬 菌 体 相 关 序 列，如 云 南、
贵州、四川、广东、广西、福建、江西、浙江等

地，并下载同源序列，通过邻接法 ( NJ) 对所有

赣南柑橘木虱 “Ca. L. asiaticus”原噬菌体序列和

下载的同源序列构建系统发育树 ( 图 4 ) 。结果显
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图 4 柑橘木虱与中国柑橘原噬菌体类型基因序列 NJ 系统发育树

Fig. 4 Neighbor-joining tree for prophage gene sequences of Diaphorina citri and China citrus

表 6 佛罗里达原噬菌体同源序列信息

Table 6 Homologous sequence information of prophage on the Florida

序号

No.
类型

Type name
序列号

Accession No．
长度 ( bps)

Length
地点、寄主、菌株

Place，host，strain
参考文献

References

1 A JX275489 3107 佛罗里达州 － 小长春花，柑橘，柑橘木虱 Zhou 等，2013

2 B JX275490 2988 佛罗里达州 － 小长春花，柑橘，柑橘木虱 Zhou 等，2013

3 C JX275491 2692 佛罗里达州 － 小长春花，柑橘，柑橘木虱 Zhou 等，2013

4 D JX275492 2123 佛罗里达州 － 小长春花，柑橘 Zhou 等，2013

5 E JX275493 3072 佛罗里达州 － 小长春花，柑橘 Zhou 等，2013
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续上表

序号

No.
类型

Type name
序列号

Accession No．
长度 ( bps)

Length
地点、寄主、菌株

Place，host，strain
参考文献

References

6 A1 JX275494 2747 佛罗里达州 － 小长春花，柑橘，柑橘木虱 Zhou 等，2013

7 A2 JX275495 2728 佛罗里达州 － 小长春花，柑橘木虱 Zhou 等，2013

8 C1 JX275496 2682 佛罗里达州 － 小长春花，柑橘，柑橘木虱 Zhou 等，2013

9 C2 JX275497 2703 佛罗里达州 － 小长春花，柑橘，柑橘木虱 Zhou 等，2013

示下载的中国等地柑橘叶片 “Ca. L. asiaticus”株

系原噬菌体类型均聚在一大枝上，表明不同中国

地区的柑橘叶片原噬菌体的同源性差异不大，但

在这一大枝内有些小枝的置信度较低，说明中国

不同地理来源的柑橘叶片 “Ca. L. asiaticus”株系

间的原噬菌体还是存在一定的同源性差异。
从进化树中还可以看出赣南地区的柑橘木虱

阳性样品中不同原噬菌体类型与中国不同地区柑

橘叶片“Ca. L. asiaticus”株系的同源性均存在差

异，且差异性显著。

3 结论与讨论

原噬菌 体 遗 传 变 异 程 度 的 研 究 可 为 Ca. L.
asiaticus 遗传多样性提供更多信息 ( Zheng et al，
2016) 。本 试 验 先 利 用 通 用 引 物 LJ753 /LJ759 对

42 头阳性样本进行 PCR 扩增，检测到 3000 bp 左

右的目的条带。但由于其片段过长且存在二级结

构，导致无法得到完整的测序序列，分析也可能

是原噬菌体超变异基因区域的高度变异性所致。
于是利用设计的两对特异性引物对 42 头阳性样品

重新 PCR 扩增，其中有 14 头柑橘木虱阳性样品未

检测到目的条带，尝试调整设计引物的 PCR 扩增

程序却仍未获得目的条带，表明这部分柑橘木虱

阳性样品 psy62 株系中可能不存在 FP1 和 FP2 噬菌

体相关的基因序列，亦或者是原噬菌体序列的缺

失导致未能检测到目的条带。
且 PCR 扩增测序结果显示，在赣南地区柑橘

木虱阳性样品体内黄龙病菌 psy62 株系基因组中

FP1 和 FP2 噬菌体同源序列区域内共发现 5 种噬菌

体 /原噬菌体类型，且不同类型的原噬菌体检出率

略有差异: A 检测率最高，为 35. 7%，C1 检测率

最低，为 7. 1%。而在佛罗里达州株系共被检测出

9 种，且这 9 种原噬菌体在柑橘叶片株系、柑橘木

虱株系中的分布情况与在赣南地区柑橘木虱体内

均有所不同 ( 见表 6 ) 。进一步的系统发育树显示

在赣南地区柑橘木虱阳性样品中不同原噬菌体类

型之间存在一定的差异性，不同地区株系间的同

一原噬菌体类型存在较小的差异。同时发现美国

佛罗里达的 “Ca. L. asiaticus”株系，中国各地区

柑橘叶片“Ca. L. asiaticus”株系与中国赣南地区

柑橘木虱 “Ca. L. asiaticus”株 系 也 均 具 有 显 著

差异。
从以上实验结论中可以看出不同地理来源的

柑橘木虱体内 “Ca. L. asiaticus”原噬菌体种群有

较大的遗传差异。但由于本实验中缺乏中国其他

地点的柑橘木虱样品，缺乏一定的说服力，因此

很有必要继续补充中国其他地点的数据及样品，

在丰富 数 据 后 再 进 一 步 比 较 中 国 柑 橘 木 虱 体 内

“Ca. L. asiaticus”株系中原噬菌体的多样性与地

理环境条件的关系，进而更加详细的探明柑橘木

虱体内 “Ca. L. asiaticus”噬菌体 /原噬菌体的遗

传差异性。当然对赣南地区黄龙病菌中原噬菌体

遗传差异性的研究更加证实了“美国黄龙病由中国

传入”的传言没有科学根据。
此研究结果也表明了原噬菌体在介体昆虫体

内与柑橘叶片株系确实存在差异。如在中国赣南

地区和佛罗里达柑橘木虱阳性样品中均未检测到

原噬菌 体 类 型 D，且 发 现 原 噬 菌 体 D 与 噬 菌 体

iFP3 有关，而噬菌体 iFP3 可能就是由 FP1 和 FP2
噬菌体重组产生的 ( Zhou et al． ，2013) 。由此推测

包含类型 D 的噬菌体 iFP3 是否是阻止或减少病原

菌传播的关键: 如在传播过程中类型 D 在介体昆

虫体内杀死病菌终止传播，或是影响昆虫传播病

菌重要的表达基因、亦或降低黄龙病菌浓度等方

式。因此接下来的任务是要研究黄龙病菌中 D 原

噬菌体为何在传播介体柑橘木虱体内不存在? 且 D
原噬菌体在柑橘木虱传播病菌过程中到底担任了

什么角色? 这将有助于更进一步的了解柑橘木虱

传播病菌的真正机制。
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