
麦类作物学报 2025,45(8):1033-1040
JournalofTriticeaeCrops doi:10.7606/j.issn.1009-1041.2025.08.05

网络出版时间:2025-01-13
网络出版地址:https://link.cnki.net/urlid/61.1359.S.20250113.0958.020

江苏地区小麦上大麦黄矮病毒种类鉴定及其进化分析

收稿日期:2024-07-22   修回日期:2024-09-12
基金项目:国家重点研发计划项目(2023YFD1400300)
第一作者E-mail:dongy19870330@163.com(董 岩)
通讯作者E-mail:jiyinghua@jaas.ac.cn(季英华)

董 岩1,李 硕1,缪 倩1,靳道然1,杨荣明2,季英华1

(1.江苏省农业科学院植物保护研究所,江苏南京210014;2.江苏省植物保护植物检疫站,江苏南京210014)

摘 要:在对江苏小麦病害进行调查时发现疑似感染大麦黄矮病毒(barleyyellowdwarfviruses,BYD-
Vs)的病样,病株旗叶由叶尖向叶基扩展变黄,黄化面积占全叶的1/3~1/2。为明确其感染的病毒种类,对田

间采集的样品进行检测和鉴定。结果表明,经利用BYDVs通用引物进行检测,采集江苏省8个地点的261
份样品中有182份样品扩增到了目的条带。通过序列测定,8个地点样品中的病毒种类均为BYDV-PAV。

利用BYDV-PAV外壳蛋白基因(CP)的特异引物对阳性样品进行检测,结果全部为阳性;经对克隆的CP 基

因序列聚类分析,江苏8个地点的BYDV与韩国的BYDV-PAV株系相对近缘。这是首次发现江苏小麦上的

大麦黄矮病毒为PAV株系。
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Abstract:AninvestigationonwheatdiseaseinJiangsuProvincewascarriedoutandthesamples
showedthatthetipoftheflagleafexpandedtotheleafbaseandbecameyellow,andtheyellowingac-
countedforabout1/3to1/2ofthewholeleaf,whichwasverysimilarwiththesymptomsinducedby
barleyyellowdwarfviruses(BYDV).Inordertodetectandidentifythepossiblevirusassociatedwith
thedisease,thesampleswerecollectedfromeightlocationsinJiangsuprovince.Atotalof261sam-
plesweredetectedwithvariouswheatvirusesusingRT-PCRand182sampleswerefoundpositive
whenapairofdegenerateprimersforBYDVwasused.Theresultofsequenceanalysisrevealedthat
thevirussharedthehighestsequenceidentitieswithBYDV-PAV.Thepositivesampleswerefurther
detectedusingspecificprimersforBYDV-PAVcoatproteingene(CP)andtheresultsshowedthatall
sampleswerepositive.FurtherphylogeneticanalysisbasedonthesequenceofBYDV-PAVCPgene
revealedthatthevirusdetectedsharedthehighestsequenceidentitieswiththeisolatesfromKorea.
Thisisthefirstreportofbarleyyellowdwarfvirus-PAVinWheatgrowninJiangsuprovince,China.
Keywords:Wheat;Barleyyellowdwarfviruses-PAV;Jiangsu

  小麦是重要的粮食作物,中国是全球小麦主

产区之一[1]。小麦黄矮病是由蚜虫传播大麦黄矮

病毒(barleyyellowdwarfviruses,BYDVs)引起

的一种病害[2]。感染此病毒后小麦从新叶叶尖开



始发黄,黄化部分约占全叶的1/3~1/2,植株变

矮,分蘖减少,严重影响小麦产量[3]。该病1950
年在美国加利福尼亚的大麦植株上首次发现,

1960年在中国甘肃和陕西等地小麦田出现,1966
-1984年先后6次在中国小麦主产区暴发流

行[4-5]。小麦黄矮病具有间歇性暴发流行的特点,
遇到适宜条件会严重发生,受害小麦一般减产

20%~30%,严重时减产幅度可达到50%,在个

别田块甚至绝收[6-7]。

BYDVs由蚜虫以循回型持久性方式传播,病
毒粒子为正二十面体,无包膜,由正单链RNA基

因组和外壳蛋白组成,是一种+ssRNA病毒[8]。

BYDVs经蚜虫传播可侵染150多种植物,不能通

过汁液摩擦接种[9-10]。BYDVs株系复杂,早期植

物病毒学家以蚜虫传播特性的差异作为株系划分

的标准,后来根据国际病毒分类委员会第7次报

告,BYDVs的不同株系已升级为种[6]。其中,

BYDV-PAV、BYDV-PAS、BYDV-MAV、BYDV-
GAV、BYDV-KerII和BYDV-KerIII属黄症病毒

属(Luteovirus);RPV 株 系 命 名 为 Cerealyellow
dwarfvirus-RPV(CYDV-RPV),并和 CYDV-RPS
和 Maizeyellowdwarfvirus-RMV(MYDV-RMV)
属马铃薯卷叶病毒属(Polerovirus),BYDV-GPV
和BYDV-SGV暂未归类[11]。中国大麦黄矮病毒

主要有4种,分别为GAV、GPV、PAV 和RMV,其
中GPV为中国特有种[12-15]。

小麦黄矮病是世界小麦生产上最重要的病毒

病害,也是中国小麦生产上的重要病害之一,被称

为小麦的“黄色瘟疫”[15]。小麦黄矮病在中国华

北、西北和东北地区发生较重[16-18]。在江苏,小麦

黄矮病于1999年首次在大丰市发生,危害较严

重,近年来尚未见到该病发生的相关报道[19]。江

苏位于长江下游,地处南北交界处,是中国重要的

小麦主产省之一。2022年江苏省小麦种植面积

为237.7万hm2,位居全国第四;总产量1376.0
万t,约占全国的10%[20]。关注和监测江苏小麦病

毒病害的发生,对于保障小麦安全生产至关重要。
江苏小麦上的病毒种类较多,常见的病毒有

小麦黄花叶病毒(WYMV)、中国小麦花叶病毒

(CWMV)、水稻黑条矮缩病毒(RBSDV)等[21-23]。

2022年春季对江苏小麦病毒病进行调查时发现,
多地小麦表现出叶片黄化、部分植株矮化的病毒

病症状,疑似大麦黄矮病毒感染,为明确其感染的

病毒种类,对江苏省8个地点的小麦病毒病样品

进行田间采样,对其感染的病毒进行分子鉴定、序
列分析以及系统进化分析。

1 材料与方法

1.1 供试病样

病样为2022年采自江苏8个地点疑似病毒

病症状的小麦植株材料,共261份,样本采集后

用液氮冷冻存放于-80℃冰箱保存,用于后续

检测。

1.2 主要试剂

RNAisoPlus、反转录试剂盒PrimerScriptTM

RTMasterMix、EXTaq酶和克隆载体pMD18-
T购置宝生物工程(大连)有限公司;2×Taq
masterMix购置南京诺唯赞生物科技公司;大肠

杆菌TOP10感受态细胞购自南京沃博生物公

司。其他试剂均为国产分析纯,引物委托擎科生

物有限公司合成。

1.3 RNA提取和反转录

取保存于-80℃冰箱中的小麦病叶100mg
于2.0mL振荡管中,加入磁珠液氮冷冻振荡成

粉末,采取Trizol法[24]提取总RNA,提取后直接

反转录或放于-80℃冰箱保存备用。
以病 样 总 RNA 为 模 板,用 PrimeScriptTM

RTMasterMix试剂盒反转录合成cDNA,在10

μL反 转 录 体 系 中 加 入5×PrimeScriptTM RT
MasterMix缓冲液2μL和500ngRNA,用无核

酶ddH2O补足到10μL,37℃15min,85℃5s,
反应结束后,置于-20℃冰箱中保存备用。

1.4 大麦黄矮病毒检测

根据已报道的大麦黄矮病毒序列设计通用引

物Lu-1和Lu-4(表1),以反转录获得的cDNA为

模板进行 PCR 扩增。PCR 反应体系:2×Taq
MasterMix10μL,ddH2O7μL,上下游引物各1

μL,cDNA1μL,总体系20μL;反应程序:95℃
变性3min;95℃15s,47℃15s,72℃30s,34
个循环;72℃延伸10min,4℃保存。PCR产物

经1%琼脂糖凝胶电泳分离,拍照统计,将所有阳

性PCR产物送通用生物系统(安徽)有限公司进

行测序。

1.5 BYDVCP 基因克隆

测序结果已经明确感染江苏小麦上的病毒种

类为BYDV-PAV,根据网上已公开的国内以及国

外的BYDV-PAV株系的CP 基因来设计大麦黄

矮病毒外壳蛋白基因全长引物PAV-CP-F和PAV-
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表1 黄症病毒属通用引物和外壳蛋白(CP)基因特异引物

Table1 Universalprimeroflutevirusand
specificprimersofcoatproteingene

引物名称
Name

引物序列(5'-3')
Sequence

片段大小
Length/bp

Lu-1 CCAGTGGTTRTGGTC

Lu-4 GTCTACCTATTTGG
531

PAV-CP-F ATGAATTCAGTAGGCCGTAG

PAV-CP-R CTATTTGGCAGTCATTAGATG
600

CP-R(表1),利用该引物对阳性样品进行 RT-
PCR检测,反应体系同上。扩增程序:94 ℃ 5
min;94℃45s,47℃45s,72℃55s,循环34
次;72℃延伸10min,4 ℃保存。PCR产物经

1%琼脂糖凝胶电泳检测,目的片段回收纯化后,
与pMD18-T载体16℃过夜连接,连接产物经热

激法转化大肠杆菌 TOP10感受态细胞,并涂布

到含有氨苄青霉素的LB平板上,37℃过夜培

养,挑取平板上的单克隆菌落进行PCR和酶切

验证,阳性克隆送通用生物系统(安徽)有限公

司进行测序。

1.6 序列分析

序列测定完成后根据扩增引物去除两端冗余

序列,将获得的序列在NCBI网站进行BLAST比

对(http://www.ncbi.nlm.nih.gov/BLAST/),明
确相关序列信息。序列多重比对和同源性分析使

用ClustalX、BioEdit和DNAstar软件完成,聚类

分析及进化树构建采用 MEGA6软件的邻近法

(neighbor-joining)完成,进化树的可信度使用

1000次自导复制(bootstrap)进行验证。

2 结果与分析

2.1 田间病株症状

2022年春季对江苏各地小麦病毒病调查发

现,小麦出现疑似病毒感染。发病小麦的叶片变

黄,黄化症状从新叶叶尖渐向叶基扩展,黄化部分

占全叶1/3~1/2,植株未见明显矮化(图1)。在

田间调查过程中,发现类似发病情况在江苏多个

小麦种植区均有发生,选择6市8地发病田块进

行采样,累计采集样品261份(表2)。

2.2 大麦黄矮病毒的检测

对江苏地区6市8地采集的样品提取总

RNA,利用大麦黄矮病毒通用引物进行RT-PCR
检测,8个地点中均有样品可扩增出与预期目的

条带大小(531bp)相近的条带(图2),初步表明

田间采集的小麦样品中可能伴随有BYDV感染。
将182份阳性PCR产物进行测序,序列比对结果

显示,各地病样扩增序列基本一致,与BYDV-PAV
GJ1分离物(Genbank登录号:LC550014)的核苷酸

序列相似性均高于98%,说明采集自江苏各地小

麦病样中检测到的病毒是BYDV-PAV。

图1 小麦受害症状

Fig.1 Symptomsofthevirus-infectedwheat

图2 淮安洪泽20份小麦病样中BYDV的检测结果

Fig.2 RT-PCRdetectionofBYDVin20diseasedwheatplantsinHongzeofHuai􀆳an

·5301·第8期 董 岩等:江苏地区小麦上大麦黄矮病毒种类鉴定及其进化分析



  从182份阳性样品来源看,扬州应宝、淮安洪

泽、徐州丰县3的阳性率均最高,均在95%以上,
其余各地样品阳性率为30%~80%(表2),说明江

苏各地小麦感染BYDV-PAV 较为普遍,BYDV-
PAV 是江苏地区大麦黄矮病毒的优势种群。

2.3 大麦黄矮病毒CP 基因的克隆和序列分析

为了进一步确认检测到的病毒为 BYDV-

PAV并进行序列分析,利用针对BYDV-PAV外

壳蛋白基因设计的特异引物,从每个地点选择4
个阳性样品再次检测,32检测样本均可扩增到与

目的条带大小(600bp)相近的条带(图3),证明

该病毒就是BYDV-PAV。
将各分离物扩增的CP 基因片段进行回收和

基因克隆,并全部测序,并对获得的序列信息进行

表2 小麦中大麦黄矮病毒检测结果统计

Table2 Statisticsofdetectionresultsofbarleyyellowdwarfvirusinwheat

地点
Location

分离物
Isolate

采样时间(月-日)
Samplingtime
(month-day)

品种
Variety

份数
Samplenumber

阳性样本数
Positivesample
number

阳性率
Positiverate/%

南京Nanjing NJ 4-25 - 56 30 53.6
扬州宝应

Baoying,Yangzhou YZBY 4-26 扬麦23
Yangmai23 65 64 98.5

泰州靖江
Jingjiang,Taizhou TZJJ 4-26 宁麦13

Ningmai13 30 12 40.0

淮安洪泽
Hongze,Huai􀆳an HAHZ 4-27 扬麦25

Yangmai25 20 19 95.0

淮安漕运
Caoyun,Huai􀆳an HACY 4-28 郑麦9023

Zhengmai9023 10 8 80.0

徐州丰县
Fengxian,Xuzhou XZFX 4-28 高麦6号

Gaomai6 30 29 96.7

宜兴新街
Xinjie,Yixing YXXJ 4-30 扬辐麦11

Yangfumai11 30 9 30.0

宜兴徐舍
Xushe,Yixing YXXS 4-30 宁麦13

Ningmai13 20 15 75.0

合计 Total 261 182

  M:Marker;1~8分别为南京、扬州宝应、泰州靖江、淮安洪泽、

淮安漕运、徐州丰县、宜兴新街和宜兴徐舍各选的1个代表样品。

M:Marker;1—8refertotherepresentativesamplesfrom

Nanjing,BaoyingofYangzhou,JingjiangofTaizhou,Hongzeof

Huaian,CaoyunofHuaian,FengxianofXuzhou,XinjieofYix-

ingandXusheofYixing,respectively.

图3 大麦黄矮花叶病毒CP 基因的克隆

Fig.3 CloningofBYDV-CPgene

分析,结果发现,8个地点的CP 基因序列全长均

为600bp,编码一个由199个氨基酸组成、相对分

子量约为22kD的蛋白。序列比对显示,8个地

点的BYDV-PAV分离物核苷酸序列之间同源性

高达99.52%。为进一步分析其分类地位,使用

ClustalX软件将本研究获得的8个地点的分离物

CP 基因序列和已公布的BYDV不同株系和分离

物CP 基因序列进行对比,发现8个地点的分离

物与韩国的BYDV-PAV分离物(包括SW1、GJ1、

Sacheon和21IS2)同源性最高,为99.33%~100%
(表3)。

利用 MEGA6软 件 将8个 地 点 的 BYDV-
PAV分离物 CP 基因序列与已公布的 BYDV
CP 基因序列进行系统进化分析。结果(图4)发
现,BYDV在基于CP 基因序列的系统进化树中

分为三组,第一组包括 BYDV-PAV 和 BYDV-
PAS,第二组包括BYDV-KerⅡ、BYDV-KerⅢ、

BYDV-MAV、BYDV-GAV和BYDV-SGV,第三

组为BYDV-RMV、BYDV-GPV、BYDV-RPV和

BYDV-RPS。本研究获得的8个地点的分离物全

部聚类到第一组内由BYDV-PAV构成的小分支

中,进一步说明导致江苏小麦黄矮病的病原为

BYDV-PAV。在第一组内8个地点的分离物与

韩国和中国河南分离物高度近缘,构成1个分支,
而与来自欧美、西亚的PAV分离物相对远缘,后
者与PAS分离物构成1个分支。
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表3 8个地点分离物CP 基因与已公布的BYDVCP 基因的核苷酸序列同源性

Table3 HomologybetweenCPgenesequenceofeightsamplesandpublishedCPgenesequenceofBYDV

登录号
ID

株系
Line

分离物
Isolate

来源
Source

基因同源性 Genehomology/%

南京
Nanjing

扬州宝应
Baoying,
Yangzhou

泰州靖江
Jingjiang,
Taizhou

淮安洪泽
Hongze,
Huai􀆳an

淮安漕运
Caoyun,
Huai􀆳an

徐州丰县
Fengxian,
Xuzhou

宜兴新街
Xinjie,
Yixing

宜兴徐舍
Xushe,
Yixing

LC637417.1 PAV 21IS2 韩国
SouthKorea 99.17 99.67 99.33 99.33 99.67 99.50 99.33 99.67

MF693133.1 PAV Sacheon 韩国
SouthKorea 99.00 99.50 98.83 99.50 99.17 99.00 98.83 99.17

LC637415.1 PAV 21HN2 韩国
SouthKorea 99.00 99.83 99.17 99.50 99.50 99.33 99.17 99.50

LC567417.1 PAV SW1 韩国
SouthKorea 99.83 98.67 98.67 99.00 99.00 99.83 98.67 98.67

MN648440.1 PAV HNYY19 中国河南
Henan,China 99.50 98.33 98.33 99.00 98.67 98.50 98.33 98.67

LC550014.1 PAV GJ1 韩国韩国
SouthKorea 99.17 99.93 99.33 99.00 100.00 99.83 99.33 99.33

AY855920.1 PAV China 中国北京
Beijing,China 96.33 95.83 96.17 96.17 96.17 96.00 96.17 96.17

EU332315.1 PAV 05WN1 中国渭南
Weinan,China 91.33 91.50 92.00 91.17 91.83 91.67 92.00 91.17

MZ612011.1 PAS TR60-S51 土耳其Turkey 82.09 81.59 81.76 81.76 81.76 81.92 81.76 81.76

MN128939.1 PAS Olustvere2-W 美国俄亥俄州
Ohio,USA 80.60 80.43 80.27 80.43 80.43 80.27 80.43 80.27

EU332332.1 PAV 06KM14 中国昆明
Kunming,China 80.43 80.10 79.93 80.43 80.10 79.93 79.93 80.10

EU332313.1 PAV 06KM14 中国天水
Tianshui,China 80.43 80.10 79.93 80.43 80.10 79.93 79.93 80.10

EF521841.1 PAV 052 瑞典Sweden 80.43 80.43 80.27 80.76 80.43 80.27 80.27 80.43

MK962883.1 PAV Australia 澳大利亚
Australia 80.27 79.93 79.77 80.27 79.93 79.77 79.77 79.93

MT345894.1 PAV BR 巴西Brazil 81.09 80.76 80.60 81.09 80.76 80.60 80.60 80.76

MW916321.1 PAV TR19 土耳其Turkey 81.09 80.76 80.60 81.09 80.76 80.60 80.60 80.76

KT252978.1 PAV Mz47 巴基斯坦
Pakistan 80.93 80.60 80.43 80.93 80.60 80.43 80.43 80.60

D85783.1 PAV JPN 日本Japan 80.43 80.10 79.93 80.43 80.10 79.93 79.93 80.10

EU332328.1 PAV 06GY1 中国贵阳
Guiyang,China 79.77 79.17 79.60 80.10 79.77 79.60 79.60 79.77

MK012661.1 PAV Olustvere1-B 爱沙尼亚
Estonia 79.93 79.93 79.77 80.27 79.93 79.77 79.77 79.93

EF521849.1 PAV 0120 美国加州
California,USA 80.27 79.93 79.77 80.27 79.93 79.77 79.77 79.93

KP771878.1 PAV Kerman 伊朗Iran 79.93 79.60 79.44 79.93 79.60 79.44 79.44 79.60
AY541039.1 SGV 美国USA 59.17 58.67 60.33 59.67 60.00 59.83 60.33 59.67
KC559092.1Ker-III K460 法国France 71.69 71.52 71.52 71.52 71.36 71.19 71.52 71.36
KC571999.1 Ker-II K439 法国France 72.83 72.50 72.50 72.67 72.50 72.33 72.50 72.67

DQ115528.1 MAV CA 美国加州
California,USA 74.00 74.00 74.17 74.17 74.00 73.83 74.17 73.83

GU002360.1 MAV O1LU 新西兰
NewZealand 63.00 62.67 63.00 62.83 63.00 63.00 63.00 62.50

KF523382.1 GAV TS1 中国天水
Tianshui,China 74.00 74.00 74.00 74.17 74.00 73.83 74.00 73.83

MK012662.1 GAV Jogeva3
爱沙尼亚
Estonia 73.83 73.50 77.83 73.67 73.83 73.67 77.83 73.33

AJ563417.1 MAV Storvreta2 瑞典Sweden 63.00 62.67 63.00 62.83 63.00 63.00 63.00 62.50
KC921392.1 RMV MTFE87 美国USA 51.58 51.74 51.58 51.74 51.58 51.74 51.58 51.58
NC_021484.1RMV MTFE87 美国USA 51.58 52.07 51.58 51.74 51.58 51.74 51.58 51.58

FM865413.1 GPV Triticum
aestivum

中国河南
Henan,China 54.58 54.08 54.41 54.41 54.25 54.41 54.41 54.48

LC590227.1 RPV JE 韩国
SouthKorea 50.00 50.32 50.16 50.32 49.84 50.00 50.16 50.16

MK012664.1 RPS Olustvere1-O 爱沙尼亚
Estonia 51.61 51.93 52.09 51.61 52.09 52.25 52.09 51.77

MN241034.1 RPV OH1 美国俄亥俄州
Ohio,USA 52.37 52.33 52.01 52.01 52.33 52.50 52.01 52.01

GU002338.1 RPV RL1 新西兰
NewZealand 46.00 46.17 46.33 45.83 46.33 46.33 46.33 46.17
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图4 BYDVCP 基因核苷酸序列一致性构建系统进化树

Fig.4 PhylogenetictreeofCPgeneofBYDVbasedonnucleotidesequenceconsistency
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3 讨论

2022年春季,江苏多地小麦上出现了叶片变

黄等疑似小麦黄矮病的症状。本研究对江苏省出

现此类症状的小麦进行了采样及病原分子检测和

鉴定,结 果 发 现,各 地 样 品 中 均 可 以 检 测 出

BYDV,检出率30.0%~98.5%。经测序分析,
检出的BYDV种类均为BYDV-PAV,说明江苏

各地 小 麦 感 染 BYDV-PAV 较 为 普 遍,BYDV-
PAV是江苏地区大麦黄矮病毒的优势种群。系

统进化分析显示,8个BYDV-PAV江苏分离物

与韩国的5个分离物(GJ1、21IS2、21HN2、Sa-
cheon和SW1)以及中国河南分离物(HNYY19)高
度同源,与来自欧美和西亚的PAV 分离物亲缘性

相对较远。除了BYDV-PAV,作者实验室还在泰

州靖江样品中检测出马铃薯卷叶病毒属的甜菜西

方黄化病毒(beetwesternyellowvirus)[25],检出率

较低,说明江苏小麦上还存在其他蚜传病毒的感

染,但不是主要病毒种类。
小麦黄矮病是由蚜虫传播BYDV引起。小

麦蚜虫是中国小麦主要害虫之一,主要类型包括

麦长管蚜、麦二叉蚜、禾谷缢管蚜等,但以麦长管

蚜和麦二叉蚜发生数量最多,危害最重,不仅以成

虫和若虫直接刺吸危害,还可以传播多种小麦病

毒病,其中以传播的小麦黄矮病危害最大[23]。中

国BYDVs主要有4种类型,分别为GAV、GPV、

PAV和RMV,它们在小麦植株上引起的危害症

状基本一致,主要差异体现在传播病毒的媒介昆

虫方面。BYDV-GAV 由麦二叉蚜和麦长管蚜传

播,BYDV-GPV由麦二叉蚜和禾谷缢管蚜传播,

BYDV-PAV 可由禾谷缢管蚜、麦长管蚜和麦二叉

蚜传播,而BYDV-RMV则由玉米蚜传播[26-29]。可

见,BYDV-PAV的蚜虫介体种类最为宽泛。

1999年小麦黄矮病曾在江苏的大丰市报道

发生,但当时没有确定BYDV的种类(株系),因
此本研究是首次报道BYDV-PAV在江苏发生。

BYDV-PAV是BYDV家族中最流行和最具破坏

性的一种[30-31],几乎可侵染所有禾科植物,潜在感

染源超过150种[32]。本研究的结果提示BYDV-
PAV已在江苏多地农田系统中轻度流行,是目前

江苏小麦生产上最重要的蚜传病毒。根据近年来

江苏省农作物主要病虫害发生趋势,一类病虫害

小麦蚜虫在局部偏重发生,适生等级为3级,年均

发生面积接近133.33万hm2[33]。小麦蚜虫的大

面积发生是小麦黄矮病流行的重要原因,在生产

上应对这类病毒的危害及小麦蚜虫发生量密切关

注,防止该病毒的扩散以减少其对小麦生产造成

的损失。
寄主植物抗性是一种环境友好、高效和经济

的工具,可以减少作物因蚜虫、病毒等生物胁迫因

素造成的损失。小麦中的Bdv1、Bdv2、Bdv3 和

Bdv4为BYDV-PAV的抗性基因[34-35],但目前江

苏省主栽品种对BYDV-PAV的抗性尚不清楚,
因此BYDV-PAV的发生有对江苏省小麦生产造

成进一步严重影响的可能。寄主植物和病毒的亲

和度是病害暴发流行的因素之一,所以明确病毒

种类(株系)至关重要。本研究明确了 BYDV-
PAV是目前江苏小麦生产上最优势的蚜传病毒,
这对于该地区病毒病的测报、育种材料筛选、小麦

主栽品种选择都具有重要参考价值。
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