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甘蔗病毒病种类、特性及抗病毒生物育种前沿技术

叶 健 1，2 殷宇腾 1，2

（1. 中国科学院  微生物学研究所，北京  100101；
2. 中国科学院大学，北京  100049）

摘 要  近年来，甘蔗病毒病频繁流行暴发，其危害日益严重。为全面了解甘蔗病毒侵染及其致病机制，以“甘蔗”

“病毒”为关键词，在中国知网和 Web of Science 数据库中检索 2015—2025 年甘蔗病毒病相关文献中文 6 篇，英文

107 篇，总结了近 10 年的甘蔗病毒发生情况及为害我国甘蔗生产的多种病毒，对不同类型的病毒粒子特性、基因组

结构、发病症状、传播介体以及致病机制等进行综合分析，并就转基因技术、RNAi 技术、基因编辑技术、新型药物开

发以及智能化育种技术等在甘蔗抗病毒育种和病害防控中的应用前景进行展望。结果表明：1）可侵染甘蔗的病毒

种类丰富，复合感染严重，目前我国甘蔗品种对病毒病总体抗性较差；2）甘蔗病毒病的发生与多种因素密切相关，

包括品种抗性、环境条件及病毒传播途径；3）利用生物技术手段，例如转基因、RNAi、基因编辑和抗病毒药物研发

等，有望提升甘蔗的抗病能力。综上，甘蔗病毒病的防治需要综合考虑多种因素，结合传统方法、现代生物技术手

段，利用智能化育种策略筛选优势种质，以实现甘蔗的抗病、高糖、高产的最终目标。
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Classification and characteristics of sugarcane virus disease 
and the frontier technologies in antiviral biological breeding
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（1. Institute of Microbiology， Chinese Academy of Sciences， Beijing 100101， China；

2. University of Chinese Academy of Sciences， Beijing 100049， China）

Abstract Recently， sugarcane virus disease has frequently spread and erupted， showing an increasing tendency 

of prevalence.  This study systematically summarized the current status and pathogenic mechanisms of sugarcane 

virus infections.  Literatures published from 2015 to 2025 in CNKI and Web of Science databases were retrieved 

using ‘sugarcane’ and ‘virus’ as topics， and a total 6 Chinese and 107 English publications were reviewed.  

This review summarizes viral diseases affecting sugarcane in China over the last decade and analyzes the 

classification， virion characteristics， genome structure， symptoms， transmission vectors， and pathogenic 

mechanisms of different viruses and explores the potential of biotechnology， including transgenic technology， 

RNA interference （RNAi）， gene editing， new medicine development， and intelligent breeding in developing virus-

resistant sugarcane varieties and diseases control strategies.  The results indicate that： 1） A diverse range of 

sugarcane viruses and severe co-infections are coupled with limited virus resistance in current Chinese sugarcane 

varieties； 2） The occurrence of sugarcane viral diseases is related to variety resistance， environmental 

conditions， and virus transmission routes； 3） Biotechnological strategies， including transgenics， RNAi， gene 

editing， and anti-viral medicine development offer promising avenues for enhancing viral disease resistance in 
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sugarcane.  In conclusion， effective sugarcane viral disease management requires a comprehensive approach 

integrating traditional methods， modern biotechnology， and intelligent breeding strategies to select superior 

cultivated sugarcane for disease resistance， high sugar content， and high production.

Keywords sugarcane viral disease； virus classification； disease management； control strategies

甘蔗属于禾本科（Poaceae）甘蔗属（Saccharum 

L. ），甘蔗不仅是生产食糖的主要原料，也是生物能

源和饲料等产业的重要原材料来源［1］。在全球范围

内，甘蔗每年的经济产值约 900 亿美元，成为全球农

业生产中不可忽视的部分［1］。甘蔗糖约占我国（未

包括香港、澳门及台湾地区，下同）食糖生产总量的

85% 以上，是我国食糖生产与供应的主要影响因

素，在我国的糖业生产领域占据了举足轻重的地

位［2］。近些年，随着我国对食糖的需求不断增加，因

此，防治病害的发生对于甘蔗高效优质生产显得尤

为重要。

在甘蔗的生长过程中，常常面临多种病原物的复

合侵染［3-4］。为害甘蔗生长的病毒种类繁多（表 1），目
前已知有 20余种，且分布广泛［5-6］（图 1）。在我国，侵

表 1　甘蔗主要病毒

Table 1　Main viruses in sugarcane

RNA

甘蔗条纹花叶

病毒

SCSMV

甘蔗花叶病毒

SCMV

高粱花叶病毒

SrMV

玉米黄花叶

病毒

MaYMV

甘蔗黄叶病毒

SCYLV

甘蔗弱花叶病

毒 SCMMV
斐济病毒  
FDV
花生丛簇

病毒

PCV

印度花生丛簇

病毒  IPCV

甘蔗条纹花叶

相关病毒  
SCSMaV
甘蔗幽影样

病毒 SULV

马铃薯 Y 病毒科禾本病

毒属

Potyviridae Poacevirus

马铃薯 Y 病毒科马铃薯 Y
病毒属

Potyviridae Potyvirus
马铃薯 Y 病毒科马铃薯 Y
病毒属

Potyviridae Potyvirus

南方菜豆花叶一品红病毒

科马铃薯卷叶病毒属

Solemoviridae Polerovirus

南方菜豆花叶一品红病毒

科马铃薯卷叶病毒属

Solemoviridae
Polerovirus

长线型病毒科暂未定属

Closteroviridae
呼肠孤病毒科斐济病毒属

Reoviridae Fijivirus

帚状病毒科花生丛簇病

毒属

Virgaviridae Pecluvirus

帚状病毒科花生丛簇病

毒属

Virgaviridae Pecluvirus

乙型线形病毒科暂未定属

Betaflexiviridae

番茄丛矮病毒科暂未定属

Tombusviridae

花叶、

部分矮化

花叶、

部分矮化

花叶、

部分矮化

花叶

沿中脉黄化

弱花叶

叶脉膨大，

耳突

叶片红色

斑点

叶片红色

斑点

新生叶花

叶，随后

变黄

未知

未知

黑豆蚜、玉米

蚜和桃蚜等

黑豆蚜、玉米

蚜和桃蚜等

玉米叶蚜等

高粱蚜、玉米

叶蚜、水稻根

蚜和甘蔗绵

蚜等

甘蔗红粉蚧

叶蝉

禾谷多黏菌

禾谷多黏菌

未知

未知

非洲、东南亚、巴西、印度、

中国、美国等全部甘蔗

产区

非洲、东南亚、巴西、印度、

中国、美国等全部甘蔗

产区

非洲、东南亚、巴西、印度、

中国、美国等全部甘蔗

产区

中国、印度等

非洲、东南亚、巴西、印度、

中国、美国等全部甘蔗

产区

非洲、东南亚、美国、中国

非洲、东南亚、巴西、印度、

中国、美国等

非洲等

印度

澳大利亚

非洲等

［5，36-37］

［17，38］

［17，38-39］

［7-8，
40-41］

［22，42-44］

［21，23］

［32-33］

［45］

［46］

［47］

［32-33］

类型

Type
病毒名

Name of virus
科、属

Family，Genus
症状

Symptom
传毒媒介

Vector
分布

Location
文献

Reference
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DNA

甘蔗杆状病毒

SCBV

香蕉条纹病毒

BSV

甘蔗条纹病毒

SStrV

花椰菜花叶病毒科杆状

DNA 病毒属

Caulimoviridae
Badnavirus

花椰菜花叶病毒科杆状

DNA 病毒属

Caulimoviridae
Badnavirus

双生病毒科玉米线条病

毒属

Geminiviridae Mastrevirus

叶片斑点

叶片斑点

白色斑点、

褪绿条纹或

短节间状等

甘蔗粉蚧

甘蔗粉蚧

未知

非洲、东南亚、巴西、印度、

中国、美国等

印度、北美等

中国、美国、德国等

［48］

［48-49］

［35］

表 1（续）

类型

Type
病毒名

Name of virus
科、属

Family，Genus
症状

Symptom
传毒媒介

Vector
分布

Location
文献

Reference

染 甘 蔗 的 病 毒 包 括 ：甘 蔗 花 叶 病 毒（sugarcane 
mosaic virus， SCMV）、高 粱 花 叶 病 毒（sorghum 
mosaic virus， SrMV）、甘 蔗 条 纹 花 叶 病 毒

（sugarcane streak mosaic virus， SCSMV）、甘蔗黄叶

病毒（sugarcane yellow leaf virus， SCYLV）、甘蔗杆

状病毒（sugarcane bacilliform virus， SCBV）、甘蔗弱

花叶病毒（Sugarcane mild mosaic virus， SCMMV）、

（甘蔗）斐济病毒（Fiji disease virus， FDV）、玉米黄

SCMV，甘蔗花叶病毒；SrMV， 高粱花叶病毒；SCSMV，甘蔗条纹花叶病毒；SCYLV，甘蔗黄叶病毒；SCBV，甘蔗杆状病毒； SCMMV，甘

蔗弱花叶病毒；FDV，（甘蔗）斐济病毒；MaYMV，玉米黄花叶病毒；MSV，玉米条纹病毒；SStrV，甘蔗条纹病毒；IPCV，印度花生丛簇病毒；

PCV，花生丛簇病毒；BSV，香蕉条纹病毒；SULV，甘蔗幽影样病毒。

SCMV， sugarcane mosaic virus； SrMV， sorghum mosaic virus； SCSMV， sugarcane streak mosaic virus； SCYLV， sugarcane yellow leaf virus； 
SCBV， sugarcane bacilliform virus； SCMMV， sugarcane mild mosaic virus； FDV， Fiji disease virus； MaYMV， maize yellow mosaic virus； MSV， 
maize streak virus； SStrV， sugarcane striate virus； IPCV，Indian peanut clump virus； PCV， peanut clump virus； BSV， banana streak virus； SULV， 
sugarcane umbra-like virus.

图 1　全球为害甘蔗生产主要病毒的分布

Fig. 1　Global distribution of major viral pathogens affecting sugarcane production
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花叶病毒（maize yellow mosaic virus， MaYMV）、玉

米条纹病毒（maize streak virus， MSV）、甘蔗条点病

毒（sugarcane striate virus，SStrV）等［6-8］。这些病毒

会引起不同程度的叶片斑驳、花叶、黄化、条纹等症

状，导致甘蔗植株代谢紊乱、光合作用受阻，植株矮

化、最终会引发含糖量下降和减产［9］，严重时可使甘

蔗减产 20%~50%［10-12］。

对于农作物，抵御病害的主要方式就是依靠栽

培品种的抗性［3，10-14］。然而，甘蔗具有独特的高倍性

特点，导致同时整合多个优良基因变得十分困难，

因此在兼顾高产、高糖、抵御多种病害方面仍然面

临挑战［13-14］。由于甘蔗普遍采用种茎增殖方式进行

无性繁殖，加快了病毒的传播速度［5-8］。目前，综合

分析为害甘蔗病毒类型与侵染机制方面的研究鲜

见报道。本研究以“甘蔗”“病毒”为主题检索，获取

甘蔗病毒相关文献，对侵染甘蔗的多种病毒病进行

总结分析，全面介绍这些病毒的分类、病毒粒子特

性、基因组结构、侵染症状、传播介质以及致病机

制，旨在增进对其发生机制和防控方法的全面了

解，以期为甘蔗病毒病的综合防治提供理论依据。

1　文献来源

在中国知网、Web of Science 等数据库，以“甘

蔗（sugarcane）” “病毒（virus）”等关键词检索相关文

献 113 篇。

2　病毒病粒子特征、基因组结构与症状表现

2. 1　SCMV、SrMV及 SCSMV
甘蔗花叶病（sugarcane mosaic disease， SMD）发

生非常广泛，包括所有的甘蔗主产区。甘蔗花叶病毒

（sugarcane mosaic virus，SCMV）、高 粱 花 叶 病 毒

（sorghum mosaic virus，SrMV）和甘蔗条纹花叶病毒

（sugarcane streak mosaic virus，SCSMV）是引发甘蔗

花叶病害的主要病原物。SCMV、SrMV 属于马铃薯

Y 病 毒 科（Potyviridae）马 铃 薯 Y 病 毒 属

（Potyvirus）［15-16］。SCSMV 属于马铃薯 Y 病毒科禾本

病毒属（Poacevirus）［5］。3种病毒的基因大小约为10 000 nt，
都为正义单链的 RNA 病毒。3 种病毒的病毒粒子形

态相似，均呈线状，直径约为 10~15 nm，长度在 430~
900 nm［17］。其中 SCMV、SrMV 在植物中聚集体成风

轮状，具备马铃薯 Y 病毒科病毒粒子的典型特性。

3种病毒的翻译与蛋白加工过程也符合马铃薯 Y病毒

科的典型特点，3种病毒的基因组连接蛋白（viral protein 
genome-linked，VPg）均结合于 5’UTR 区域后，病毒

的开放阅读框（open reading frame， ORF）翻译成 2 条

长的多聚蛋白，经过 P1、HC-Pro和 NIb 3种蛋白酶的

共同作用以及转录滑移，水解成 11个成熟蛋白，分别

为 P1、HC-Pro、P3、6K1、CI、6K2、VPg、NIa-Pro、NIb、
CP 和 P3N-PIPO［18］。 P3N-PIPO 是 P3 顺 反 子 在

GAAAAAAA 保守序列中插入 1 个 A 发生转录滑移

产生的功能蛋白，被认为是马铃薯 Y病毒（PVY）科家

族中唯一的运动蛋白［18］。尽管 3种病毒的蛋白名称相

似，但蛋白功能却有一定区别。例如，SCMV和SrMV
的HC-Pro可以发挥沉默抑制子的功能，而SCSMV的

沉默抑制子则是 P1 蛋白。3 种病毒产生的表观症状

类似，均会致使甘蔗产生条纹花叶的症状。3种病毒

在田间复合侵染情况频繁发生，这也给田间生产中的

病原物识别带来了一定的困难。3种病毒导致的甘蔗

花叶病的最初症状表现为叶片基部或中部出现黄色

条状斑点，黄色条状斑点随植物生长逐渐扩展成典型

的斑驳花叶症状，严重程度随植株生长逐渐增加［19］。

2. 2　SCMMV
甘蔗弱花叶病毒（sugarcane mild mosaic virus，

SCMMV）也是引发甘蔗花叶症状的病原之一［20］。

SCMMV 最初发现于 SCBV 的抗体制备中，通过透

射 电 镜 经 复 染 发 现 ，且 可 与 SCBV 共 同 侵 染 甘

蔗［20］。SCMMV 病毒粒子呈长线状，属于长线型病

毒科（Closteroviridae），暂未定属。SCMMV 病毒粒

子长 1 500~1 600  nm，直径约 12 nm［21］。近些年，

SCMMV 序 列 已 经 被 高 通 量 测 序 技 术 解 析 ，

SCMMV 基因组约为 13 000 nt，为正义单链 RNA
病毒［22-23］。目前 SCMMV 已被报道在东南亚各国、

澳大利亚、哥斯达黎加、马拉维、毛里求斯、南非和

美国等均有发生，近些年在中国的主要甘蔗产区也

有发生［24-25］。SCMMV 在甘蔗侵染前期症状不明

显，常与 SCBV 复合侵染，是一种潜在的未完全爆

发的甘蔗病毒病［25］。

2. 3　SCYLV
甘蔗黄叶病则是另一类具有典型症状的病害，

主要由甘蔗黄叶病毒（sugarcane yellow leaf virus， 
SCYLV）和 甘 蔗 植 原 体 侵 染 发 生［19，26-27］。 其 中 ，

SCYLV 在侵染前期无典型症状，中后期会使叶片

出现黄化症状，随着感染进程的推进，SCYLV 会引

起甘蔗中脉的严重黄化，并向叶片扩展，最终从叶

4
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尖到叶基部发生组织坏死，导致甘蔗产量下降［26］。

甘蔗黄叶病毒隶属于南方菜豆花叶一品红病毒科

（Solemoviridae）、马铃薯卷叶病毒属（Polerovirus），
是一种正义单链 RNA 病毒。SCYLV 基因组全长

约 6 000 nt，病毒粒子呈球形，病毒粒子直径为 24~
29 nm，由 180 个外壳蛋白亚基构成，形成稳定的病

毒衣壳［27-28］。SCYLV 基因组编码 7 种功能蛋白，其

中 3 种蛋白通过基因组 RNA 直接翻译，主要参与病

毒的复制过程及抑制宿主的 RNA 沉默机制，从而

促进病毒的有效侵染。其余 4 种蛋白通过亚基因组

RNA（subgenomic RNA）表达，主要负责病毒在宿

主细胞内的长距离运动、细胞间传播以及病毒粒子

的组装。与病毒复制相关的 3 个开放阅读框由基因

组 RNA 翻译，包括 ORF0（编码 30 kU 的 RNA 沉默

抑制因子，P0）、ORF1（编码 72 kU 的多功能蛋白酶

体，P1）和 ORF2（通过 ORF1 内的核糖体移码翻译

生 成 120 kU 的 RNA 依 赖 性 RNA 聚 合 酶 ，

RDRP）［27］。其他 4 种与病毒运动相关的 ORF 由亚

基因组 RNA 表达，包括 ORF3a（编码  4. 8 kU 可能

发挥病毒远距离运动功能的蛋白，P3a）、ORF3（编

码 21 kU 的衣壳蛋白，coat protein CP）、ORF4（编码

17 kU 的运动蛋白，movement protein MP）和 ORF5
（外壳蛋白通过核糖体通读产生的通读蛋白，被认

为与蚜虫传播有关，coat protein readthrough domain 
CP-RTD）［27-28］。通过多蛋白协同在植物体内实现

了 SCYLV 的组装以及通过蚜虫传播。

2. 4　SCBV
甘 蔗 杆 状 病 毒（sugarcane bacilliform virus，

SCBV）隶属于花椰菜花叶病毒科（Caulimoviridae）、
杆 状 DNA 病 毒 属（Badnavirus），具 有 双 链 环 状

DNA 基因组，SCBV 编码 3 个 ORF，包括 ORF1、
ORF2 和 ORF3［29］。其中，ORF3 编码 1 个大型多聚

蛋白，最终被蛋白酶介导切割加工，包括运动蛋白

（MP）、外壳蛋白（CP）、天冬氨酸蛋白酶（aspartate 
protease，AP）、逆转录酶（reverse transcriptase，RT）

和 核 糖 核 酸 酶 H（RNase H）［29-30］。 但 ORF1 和

ORF2 的功能尚未被充分探索。SCBV 感染会导致

甘蔗含糖量和产量下降，部分品种可能不表现明显

的症状，严重感染 SCBV 的甘蔗植株通常表现为叶

片上出现斑点或斑驳［31］。

2. 5　FDV
斐济病毒（Fiji disease virus，FDV）隶属于呼肠

孤病毒科（Reoviridae）斐济病毒属（Fijivirus），由

10 个基因组片段的双链 RNA 组成其基因组，病毒

粒子为双层二十面体结构［32］。FDV 于 1886 年首次

被报道 ，严重影响了斐济的商业甘蔗作物的产

量［32-33］。印度、东南亚和非洲各国的甘蔗产区均检

出过 FDV［32-33］，但截至目前，中国大陆地区未见

FDV 田间大量爆发为害甘蔗的报道。该病毒侵染

会导致甘蔗韧皮部肥大、叶脉隆起、叶片背部产生

耳突和瘤，从而影响甘蔗正常的维管束运输能力，

造成甘蔗的严重减产甚至绝收［32-33］。

2. 6　SStrV
甘蔗条纹病毒（sugarcane striate virus，SStrV）

隶属于双生病毒科（Geminiviridae）玉米线条病毒属

（Mastrevirus），是新发现的甘蔗病毒。SStrV 基因

组 大 小 约 2 700 nt，基 因 组 为 单 链 环 状 DNA 结

构［34］。2015 年最先在我国广西壮族自治区栽培的

甘蔗测序中被发现，随后又陆续在法国、美国、德国

相继被发现［34］。SStrV 在广西、云南、广东、福建等

多个省份均被检出，且具备较高的致病性，该病毒

已在我国甘蔗产区普遍发生［34-35］。该病毒侵染会引

发甘蔗叶片出现白色斑点、褪绿条纹或甘蔗节间变

短等症状［35］。

3　病毒致病机制研究进展

3. 1　SCSMV
SCSMV 感染甘蔗后，常表现为叶片上出现不

规则的条纹状花叶症状，对甘蔗的田间生产和后期

产量造成显著的影响［50］。通过对转基因本生烟

（Nicotiana benthamiana）进 行 功 能 验 证 发 现 ，

SCSMV 的 P1 蛋白负调控多种与光合作用相关基

因的转录［50-51］。因此，P1 蛋白可能是造成甘蔗出现

条纹状花叶病斑的重要致病因子之一［50-51］。除此之

外 ，SCSMV 的 P1 蛋 白 具 有 抑 制 宿 主 Argonaute
（AGO）蛋白功能的保守 WG 基序，可以作为沉默抑

制因子促进病毒的侵染与扩散［52］。值得注意的是，

与大多数马铃薯 Y 病毒属的病毒不同，SCSMV 的

HC-Pro 不能为 SCSMV 发挥沉默抑制子的功能，反

而会部分拮抗 P1 的沉默抑制子活性，这种独特的调

控模式可能是病毒平衡宿主防御与自身复制的策

略［52］。目前，已经开发出基于 SCSMV 以及其重组

载体的侵染性克隆［5］。这对于进一步深入理解

SCSMV 的分子机制和传播途径，开发有效的防治
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措施具有重要意义。

3. 2　SCMV
SCMV 具备高度的遗传多样性，根据侵染范

围、氨基酸序列、侵染症状的不同，印度最早分离出

SCMV-A~N 等 10 种株系，后续又鉴定出 SCMV-
MDB 等多种株系［53］。据田间侵染株系显示，不同

SCMV 株 系 之 间 的 侵 染 能 力 差 异 较 大 ，例 如

SCMV-MDB 株系难以侵染甘蔗［54-55］。对外壳蛋白

（CP）的分析表明，SCMV 的 CP 蛋白 N 端存在显著

的遗传变异。来自甘蔗和玉米 SCMV 的分离株之

间普遍存在 3 个保守氨基酸的差异，说明这 3 个氨

基酸位点与宿主偏好性密切相关，这可能是不同分

型之间侵染能力出现差异的原因之一［56］。

在分子机制层面，SCMV 侵染会显著干扰甘蔗

的糖代谢通路［57-58］。对比 SCMV 的抗性甘蔗品种

‘B-48’与感病品种‘Badila’的转录组数据发现，

SCMV 侵染可上调糖代谢和运输相关基因的转录

水平和蛋白质积累水平，导致植物对病毒复制过程

的能量供应增加，从而使病毒增殖速度加快［57-58］。

这可能是 SCMV 侵染导致甘蔗植株矮化、产量降低

的重要原因之一。在 SCMV 的侵染过程中，会诱发

甘蔗活性氧（reactive oxygen species，ROS）爆发的

产生，可致使甘蔗细胞超微结构破坏［59］。此外，

SCMV 的 6K2 蛋白会与宿主 ScPIP2 互作，抑制其

寡聚化，降低 H2O2 介导的抗性，进一步促进了病毒

的侵染进程［60］。

这些研究共同揭示了 SCMV 潜在致病的多种

机制：1）CP 蛋白等关键氨基酸位点决定宿主的偏好

性；2）可通过改变宿主糖代谢，为病毒复制获取更

多物质和能量，使得病毒的积累量增加；3）利用效

应蛋白破坏 ROS 防御系统。最终助力 SCMV 的侵

染循环过程。

3. 3　SrMV
根据透射电镜结果显示，SrMV 侵染可影响甘

蔗叶片的超微结构，被 SrMV 侵染的甘蔗叶片细胞

扭曲，细胞壁增厚，病毒周围存在大量可能与病毒

复制有关的囊泡［61］。细胞核和核仁结构变形或降

解，核质成分也被降解。病毒也可以改变叶绿体状

态，影响甘蔗的光合作用，导致甘蔗的产量与品质

降低［61］。

为应对 SrMV 侵染，甘蔗通过上调 ScRP10 基

因的表达来建立防御反应［61］。转录组分析表明，

ScRP10 不仅受 SrMV 侵染诱导上调，还能被茉莉酸

甲酯（methyl jasmonate，MeJA）和水杨酸（Salicylic，
SA）等防御相关的植物生长物质激活［61］，这可能是

甘蔗抵抗 SrMV 侵染的重要分子机制之一。

3. 4　SCYLV
SCYLV 侵染的甘蔗通常表现为叶片黄化，随

着侵染的加剧，SCYLV 会引起甘蔗中脉的严重黄

化，并向叶片扩展，最终从叶尖到叶基部发生组织

坏死，甘蔗产量下降［62］。感染后的叶片还会表现出

一系列异常的表型，如呼吸作用增强、光合作用减

弱、己糖与蔗糖比例变化以及淀粉含量增加等，阻

碍甘蔗糖分运输转运，导致产量下降［62-63］。

SCYLV 的 P0 蛋白被鉴定为病毒的强沉默抑

制子，同时也是 SCYLV 的致病因子［64］。用携带

SCYLV-P0 基因的 PVX 重组病毒接种本生烟发

现，P0 可显著增加 ROS 水平，在病毒接种中后期增

加了 PVX 的积累水平并加重了病症［64］。这也表明，

SCYLV 通过其 P0 蛋白破坏宿主的防御系统，导致

甘蔗正常的代谢功能紊乱，最终造成甘蔗减产。

3. 5　SCBV
作为花椰菜病毒科的同科病毒，SCBV 的启动

子区域目前备受关注。Sun 等［65］研究发现，SCBV
基 因 组 中 富 含 干 旱 胁 迫 相 关 的 顺 式 作 用 元 件

（ABREs）的双向启动子，受植物 ABA 及干旱信号

正调控。因此，可以使用 SCBV 启动子驱动植物抗

旱相关基因，使目的基因在高浓度 ABA 胁迫下高

表达，进而提高植物对干旱逆境的适应性。

目 前 尚 未 证 实 SCBV 具 备 基 因 组 整 合 能

力［66-68］。 SCBV 的 近 缘 病 毒 物 种 香 蕉 条 纹 病 毒

（banana streak virus，BSV）具备将遗传物质整合至

植物基因组并在适当条件下利用整合片段产生游

离态病毒的能力［66-68］。因此，SCBV 可能具备类似

BSV 的整合-激活机制。Xu 等［30］研究表明，SCBV
中由 ORF2 编码的 P2 蛋白在侵染过程中具有沉默

抑制子和致病因子的双重功能，并且能够抑制 DNA
甲基化。此外，P2 蛋白还具有非特异性的 DNA 结

合活性，这可能在 SCBV 整合至植物基因组的过程

中起到重要作用［30］。这一发现为研究 SCBV 的整

合机制提供了新的线索，尽管该机制尚未完全阐

明。如果能够深入探讨 SCBV 的整合机制，或许能

够利用其对甘蔗基因组的整合特性，开发出基于甘

蔗的高效转基因工具或基因编辑工具，为甘蔗的育
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种和改良提供新的技术路径。

4　甘蔗病毒传播

病原传播机制是决定甘蔗病毒病持续流行的

关键因素［56］。在甘蔗生产中，主要采用以种茎或组

织培养的方式进行无性繁殖［2，10，12］。种茎是病毒进

行远距离传播的主要载体，也是甘蔗初始毒源积累

的主要途径［4，57］。作为可宿根作物，宿根甘蔗增加

了甘蔗病毒病发生的几率。由于 SCMV、SrMV 和

SCSMV 均可通过摩擦传播，农业器械可能在田间

操作中作为传毒媒介［4，36-37］。

虫媒途径通常是植物病毒病短距离传播的最

主要方式。在虫媒传播方面，SCMV 和 SrMV 主要

通 过 黑 豆 蚜（Aphis craccivora）、玉 米 蚜

（Rhopalsiphum maidis）和桃蚜（Myzus persicae）等

多种蚜虫，以非持久性、非循回型的方式进行水平

传播［38，69-70］。其中，SCMV 的 HC-Pro 和 CP 蛋白在

传播过程中发挥着关键作用。HC-Pro 蛋白的 N 端

含有 KITC 基序，该基序与蚜虫口针结合；而 HC-
Pro 蛋白的 C 端则含有 PTK 基序，通过与 CP 蛋白 N
端保守的氨基酸基序 DAG 相互作用，促进病毒粒

子的结合，最终共同实现病毒粒子与蚜虫口针的短

暂结合，实现病毒传播过程［71-72］。

蚜 虫 也 是 SCYLV 的 传 毒 媒 介 ，高 粱 蚜

（Melanaphis sacchari）等多种蚜虫以持久性、循回非

增殖的方式传播 SCYLV，但传毒效率在不同蚜虫

种类之间有一定差异［26］。通过 CP-RTD 蛋白包装，

实现 SCYLV 在蚜虫体内的循回式运输。甘蔗红粉

蚧（Saccharicoccus sacchari）是 SCBV 和 SCMMV 的

共同传播媒介，因此常发生 2 种病毒复合侵染的情

况［20］。Prabowo 等［73］通过研究已经排除了甘蔗蚜

（Ceratovacuna lanigera）和 甘 蔗 红 粉 蚧 作 为

SCSMV 的媒介传播 SCSMV 的可能性。遗传进化

分析表明，SCSMV 近缘病毒物种均以螨虫作为传

播媒介，因此，不能排除螨虫传播 SCSMV 的可能

性［74］。综上，虫媒传播是多种甘蔗病毒病在大田中

主要的传播方式之一。

除直接传播途径外，田间杂草作为病毒中间宿

主的作用不容忽视。杂草作为多种病毒的替代宿

主，可以为病毒提供越冬生存环境［3，8，11，15］。在生长

季，经过多种虫媒取食后，实现病毒通过多种杂草

的短距离传播［36-37］。狗尾草、马唐和稗草等田间多

种杂草可以作为 SCMV 与 SrMV 的中间宿主；大

麦、小麦、玉米、高粱等也可以作为 SCYLV 的中间

宿主［75-76］；高粱以及田间杂草可以作为 SCSMV 的

中间宿主，但 SCSMV 通过中间宿主传播较为少

见［37］。因此，田间杂草也为多种甘蔗病毒传播带来

了潜在的风险。

甘蔗病毒病主要通过 3 种途径传播：种茎和农

具介导的无性繁殖传播，蚜虫和粉蚧等虫媒传播，

以及杂草介导的间接传播。综上，虫媒传播是田间

病毒流行和暴发的关键途径，而无性繁殖和杂草宿

主则促进了病毒的扩散与积累。

5　病毒防控

5. 1　农艺操作防控

传统的农艺操作防控手段主要集中在控制传

染源、切断传播途径、选择抗性品种等［32，39，69，77-78］。

在大田生产中可通过清除病残体、杂草、对甘蔗增

殖种茎进行脱毒处理、选用无毒种茎等方法从传染

源角度对病毒的传播加以控制。部分病毒也可以

通过短暂的高温处理实现种茎脱毒，这也是一种非

常 有 效 的 防 控 措 施 。 以 SCSMV 为 例 ，将 携 带

SCSMV 的种茎用 52~55 ℃热水处理能够推迟病害

发生［79］。除选用无毒种茎或组织培养无毒苗以降

低带毒率，抗病品种也是预防种苗感染的良好方

法。Yin 等［43］研究表明，不同甘蔗品种对 SCYLV 的

抗性存在显著差异，可以通过品种抗性来降低风

险。利用 SCYLV 侵染性克隆对 3 种甘蔗栽培品种

的抗性进行评估，发现其对 SCYLV 抗性由强到弱

为‘柳城 05-136’>‘桂糖 76’>‘拔地拉’［43］。在选

育抗性品种方面，也可以通过对多种抗性品种进行

杂交，以选育具备抗性的优良后代。在甘蔗生长过

程中，需在虫害发生初期及时施用农药以降低虫口

基数，从而预防甘蔗病毒病并减少综合损失。在田

间农业操作时，要做好农业工具消毒处理，防止病

毒交叉感染产生的甘蔗侵染。良好的水肥管理有

助于预防甘蔗病毒病。例如，SCBV 携带干旱诱导

启动子［30］，不利的水肥条件可能促进其增殖。总

之，传统农艺操作在甘蔗病毒病的大田防控中仍然

发挥着不可替代的重要作用。

5. 2　现代防控技术

近些年，随着生物技术的不断发展，越来越多

的生物技术手段也逐渐应用于农艺措施中。转基
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因技术在培育新型抗性种质资源方面展现出巨大

潜力，是未来品种选育的重要研究方向之一。在虫

媒 控 制 方 面 ，转 雪 花 莲 凝 集 素（galanthus nivalis 
agglutinin， GNA）和 大 蒜 凝 集 素（allium sativum 
agglutinin， ASA）等基因的甘蔗对刺吸式口器昆虫

具有显著抗性，可有效延缓蚜虫的发育并降低种群

密度，降低病虫害风险与损失［80-81］。除了传统的转

基因手段，RNAi 技术也为防控病毒侵染及虫媒传

播提供了新思路。RNAi 技术通过设计靶向蚜虫或

病毒关键基因的 dsRNA，通过植物表达或外源施用

以达到抗虫或抗病的目的［82］。例如，针对 SCMV、

SrMV、SCSMV、SCYLV 等 病 毒 CP 蛋 白 设 计 的

RNAi 载体可有效降低病毒侵染水平［83-86］。在虫媒

控制方面，沉默蚜虫苯丙氨酸解氨酶（phenylalanine 
ammonia-lyase， PAL）及 蜕 皮 激 素 受 体（ecdysone 
receptor， EcR）等相关基因可显著抑制蚜虫种群的

增长，达到控制昆虫媒介的目的［82，87］，但还未见在甘

蔗领域的应用的报道。相较于传统农药或转基因

抗虫技术，RNAi 在环境安全性和靶标精准性方面

更 具 优 势 ，未 来 可 在 甘 蔗 上 拓 展 RNAi 抗 虫 技

术［88-89］。此外，CRISPR/Cas 也是抗击多种病毒的

良好方法。CRISPR/Cas 抗病毒有 2 种方法，一种

方法可以直接靶向病毒的特异性序列，直接对病毒

的基因组进行编辑；二是靶向病毒侵染复制需要的

宿主内源基因，干扰病毒在宿主体内的正常复制、

侵染过程［90-91］。抗病（R）基因的改造是增强植物抗

病免疫的有效策略。尽管目前尚未挖掘出针对甘

蔗多种病毒的有效 R 基因，未来的研究可针对甘蔗

R 基因进行挖掘［92］。

除此之外，智能育种技术也逐渐成为作物抗病

育种的良好方法。智能育种是基于大数据分析，通

过关联作物优势性状与基因型，实现快速育种［93-94］。

智 能 育 种 可 以 利 用 全 基 因 组 选 择（genomic 
selection， GS）、辅 助 标 记（marker assisted 
selection， MAS）、全基因组关联分析（genome-wide 
association study， GWAS）等技术，对不同性状的作

物品种进行信息统计建库；随后，通过高通量测序

技术，利用 SNP 将不同优良性状与潜在作用的基因

进行匹配，对基因的潜在功能进行大数据预测，最

终实现高产、抗逆等优势性状与不同基因类型关

联，以便于选择高遗传率的个体进行后续的品种改

良［93-94］。全基因组选择育种可在一定程度上大幅度

缩短育种时间，但由于甘蔗独特的倍性因素，其基

因组结构高度复杂，导致难以建立严格的关联性状

和有效的关联图谱［95］。目前，已有多个案例通过甘

蔗基因组选择方法分别对甘蔗 SCYLV 抗性、黑穗

病抗性、木质素、产量、纤维素含量等进行评估［96-98］，

但还未应用于甘蔗育种研究中。因此，在甘蔗育种

中全面应用现代智能育种技术仍面临诸多挑战，与

其他作物相比还有很长的路要走。

除了转基因、基因编辑、抗性基因改造、智能育

种等依托植物自身抗性的生物技术手段以外，通过

辅助技术手段间接增强植物的抗病能力，同样是大

田抗病的重要策略。光作为植物的能量来源之一，

在病毒侵染传播过程中，也发挥了重要的作用。已

有研究表明，近红外光（810 nm）可增加植物 PIF4 转

录因子的积累，从而增加植物 RNAi的水平，可以增

强植物的抗病性［99-100］。因此，如果能利用覆膜或其

他方式，人工调节光谱与光组分构成，可能是一种

潜在的抗病方法。新型的抗病毒药物则是另一种

抗病毒策略。新型抗病毒药物主要包括：新型抗病

化合物和生物抗病小肽。新型抗病化合物一般是

指植物的天然代谢产物，小肽通常是指由几个到几

十个氨基酸组成的短肽链，二者可以通过多种机制

激活植物的免疫系统［101］。新型抗病毒药物发挥具

体功能有 2 种方式，一类是新型抗病化合物直接与

植物蛋白互作，激活或增强植物的免疫反应，可以

通过激活植物自身的抗病通路或抑制病原物的复

制、运动等过程，以达到抗病目的［102］。例如，CLE7
小肽可以与本氏烟中 LRR-RLK 家族成员 NbPXC3
互作，增强多种 RNA 病毒的抗性［103］。另一类新型

抗病化合物则可以与病毒蛋白互作，直接抑制病毒

的复制或传播。例如，植物源化合物孕甾烷 C21 甾

体可以与 TMV 的 CP 蛋白结合，抑制病毒的正常组

装过程，且抗病效果优于传统农药‘宁南霉素’［104］。

植物来源的小肽 VISP1 则可以靶向降解病毒的沉

默抑制子，抑制病毒的增殖过程［105］。因此，人工设

计或从甘蔗植物中筛选具有天然抗病毒活性的成

分，特异性靶向降解病毒的致病基因，可能是未来

研发抗甘蔗病毒病药物的良好方案［101］。

6　展  望

甘蔗作为异源多倍体植物，细胞内含有多套来

自不同祖先物种的染色体，其基因组复杂且具有高
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度多样性。在过去几十年中，传统育种技术在提升

甘蔗产量和抗逆性方面发挥了重要作用，逐步培育

出 了 高 产 、高 糖 、抗 逆 性 强 的 优 良 品 种 ，如

‘柳城 05-136’、‘桂糖 42’、‘桂糖 44’、‘桂糖 76’、
‘中蔗 5 号’和‘中蔗 9 号’等［106］。然而，近年来，甘蔗

病毒病的蔓延速度呈逐渐加快趋势，传统的杂交育

种方法很难整合多个优良性状，并实现抗逆且高产

的目标［95］。在此背景下，以转基因、基因编辑、RNA
干扰（RNAi）为代表的现代生物技术，通过定点靶

向作物特定基因，实现特定性状的改良，突破了传

统育种方法育种周期较长和遗传背景较复杂的局

限［107-108］，为甘蔗高效抗病育种提供了新的路径。近

年来，多个甘蔗栽培品种的基因组相继解析［13-14］，这

将大幅度推进智能育种进程，可加快挖掘与优良性

状关联的抗病基因，为甘蔗基因功能研究奠定了坚

实的基础。有望推动智能育种技术进步，革新甘蔗

传统育种范式，突破复杂性状背后的遗传密码的解

析。然而，由于分子育种手段在甘蔗育种中的应用

仍处于起步阶段，受限于甘蔗独特的倍性限制，使

得转基因植物过表达水平低，难以展现表型差异。

在甘蔗基因编辑育种方面，同样存在嵌合编辑问

题，难以实现对多个拷贝或等位基因进行同时编

辑，制约了对甘蔗基因功能的深入研究［109］。因此，

要通过基因编辑等分子育种技术精确控制甘蔗的

遗传特性，需要对转基因方法、基因编辑载体进行

进一步优化以适应甘蔗独特的倍性水平［110］。

病毒载体往往是植物解析基因功能的快速工

具之一［5，43］。虽然病毒载体在甘蔗基因功能解析应

用中面临接种效率低、稳定性不足和外源基因容量

受限等技术瓶颈，但通过优化的过表达载体、开发

基因沉默载体系统，其在功能基因组学研究中的快

速解析基因的能力仍具有独特优势。值得注意的

是，甘蔗特有病毒 SCBV 的潜在整合机制若被阐

明，或可为高效转基因载体提供新思路。

在生物技术领域，基于大数据分析和人工智能

预测模型的新型化合物与小肽功能鉴定技术已在

微生物与植物互作等研究中取得显著进展，其应用

范围涵盖细菌、真菌及病毒等［103，105，111］。尽管生物源

抗 病 化 合 物 与 生 物 源 小 肽 对 作 物 具 有 安 全 特

性［112-113］，但似乎在甘蔗抗病生产中难以广泛应用。

首先，甘蔗特有的蜡质层结构严重限制了植株对外

源化合物的吸收效率；其次，其复杂的遗传背景导

致化合物代谢网络异常复杂，加之小肽表达丰度普

遍较低［112-113］，使得传统基因组学方法难以有效挖掘

相关功能分子。这些技术的瓶颈使得生物源抗病

化合物与小肽在甘蔗领域的实际应用仍存在较大

距离。

多学科交叉的生物技术为甘蔗育种提供了新

思路，但目前仍处于模式植物向甘蔗、实验室向田

间过渡的探索阶段。智能育种等多种技术整合难

度大、转基因效率低、基因编辑等工具匮乏，严重制

约着新兴生物技术在甘蔗病害防控中的实际应用。

未来需要在提升基因编辑效率、挖掘抗病基因、构

建智能化育种平台等关键技术领域实现突破，才能

切实推动生物技术从理论研究向产业化应用转化。
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