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摘  要：辣椒脉斑驳病毒（chilli veinal mottle virus，ChiVMV）于 1979 年在马来半岛的辣椒上被首

次报道，现已蔓延至世界各地。在中国，ChiVMV 自 2003 年在陕西出现以来，已在四川、湖南、贵州等

辣椒主产区大面积发生，成为严重危害辣椒生产的主要病害之一。本文中重点对 ChiVMV 危害症状、传

播以及株系分化、基因组结构及功能、辣椒抗性鉴定、遗传以及分子标记定位等方面研究进行综述，以

期为抗病育种工作提供理论参考。 
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Abstract：Chilli veinal mottle virus（ChiVMV）was discovered in 1979 in peninsular Malaysia，and 

was subsequently found to spread all over the world. In China，the occurrence of ChiVMV was first 

reported in Shaanxi in 2003. Since then，incidences of ChiVMV have been noted in many other main 

pepper producing areas，such as Sichuan，Hunan，and Guizhou. ChiVMV has become one of the main 

viruses seriously jeopardizing pepper production. In this pape，we have emphatically summarized the 

disease symptoms induced by ChiVMV，viral transmission and strain differentiation，viral genome 

structure and function，the identification of pepper resistance to ChiVMV，resistance inheritance，and 

localization of molecular markers associated with resistance，with an attempt to provide theoretical 

references for further studies on breeding resistant varieties.  

Keywords：pepper；chilli veinal mottle virus；resistant breeding  
 

近年来，辣椒（Capsicum annuum L.）病毒病在世界范围广泛发生，在中国亦日趋严重，严重

影响辣椒的产量和品质（Moury et al.，2005；汪沛 等，2015）。目前已知侵染辣椒的病毒不少于 60 
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种（Kenyon et al.，2014），其中黄瓜花叶病毒（cucumber mosaic virus，CMV）、烟草花叶病毒（tobacco 

mosaic virus，TMV）、马铃薯 Y 病毒（potato virus Y，PVY）是中国辣椒生产中为害的主要病毒（王

达新 等，2007；汪沛 等，2015；于海龙 等，2019），而辣椒脉斑驳病毒（chilli veinal mottle virus，

ChiVMV）被认为是造成泰国、韩国、马来西亚等国和中国台湾等热带或亚热带地区辣椒减产的最

主要原因之一（Chiemsombat et al.，1998；Tsai et al.，2008；Shah et al.，2009）。世界蔬菜中心（前

称为“亚洲蔬菜研究发展中心”，AVRDC）曾对亚洲 16 个国家或地区做调查，结果显示有 30%的辣

椒受到 CHiVMV 的侵害（Hwang et al.，2009；Shah et al.，2009）。 

CHiVMV 于 1979 年在马来半岛的辣椒上首次被发现（Ong et al.，1979），随后在亚洲许多国家

如泰国、韩国、印度、巴勒斯坦、越南、孟加拉、菲律宾、坦桑尼亚以及非洲等地的茄科作物上陆

续被报道（Chiemsombat et al.，1998；Nono-Womdim et al.，2001；Taufik et al.，2005；Ha et al.，2008；

Tsai et al.，2008；Shah et al.，2009；Banerjee et al.，2014；Ahmad & Ashfaq，2017）。2003 年，中

国陕西省首次报道了 ChiVMV 在辣椒上的危害（谭根堂 等，2003），此后 10 余年以来先后在海南

（Wang et al.，2006）、广西（张竹青，2009）、四川（贾树丹 等，2010）、云南（Ding et al.，2011）、

重庆（郭思瑶 等，2015）、湖南（刘健 等，2016）、广东（裴凡，2016；汤亚飞 等，2018）、福建

（刘健 等，2016）、山东（王少立 等，2017）、贵州（王莉爽 等，2017）等辣椒主产区均发现 ChiVMV

的存在，表明 ChiVMV 在中国迅速蔓延，已经成为影响中国辣椒生产的主要病毒之一。因此，应高

度认识 ChiVMV 的经济危害及其防治的重要性。 

ChiVMV 为马铃薯 Y 病毒科（Potyviridae）马铃薯 Y 病毒属（Potyvirus）的确定种。马铃薯 Y

病毒属病毒种类繁多，辣椒上常见的除 ChiVMV 外，还有 PVY、甜椒叶脉斑驳病毒（pepper veinal 

mottle virus，PVMV）、辣椒斑驳病毒（pepper mottle virus，PepMoV）、辣椒环斑病毒（chilli ringspot 

virus，ChiRsV）、辣椒重型花叶病毒（pepper severe mosaic virus，PepSMV）、辣椒黄花叶病毒（pepper 

yellow mosaic virus，PepYMV）、烟草蚀纹病毒（tobacco etch virus，TEV）等。电镜下，ChiVMV

病毒为弯曲线状，病毒粒子大约为 12 ~ 16 nm × 700 ~ 800 nm，病变叶肉细胞切片中存在大量风轮状

内含体（Wang et al.，2006；贾树丹 等，2010）。以前，该病毒的命名较为混乱。马来西亚、中国

台湾等地将其命名为辣椒脉斑驳病毒，通常简写为 ChiVMV，也有的简写成 CVMV（Ong et al.，1979；

Green & Kim，1994）。泰国 Siriwong 等（1995）依据病毒危害症状、生物学、细胞病理学以及理化

性质，将其命名为辣椒脉结斑驳病毒（chilli vein-banding mottlevirus，CVbMV）。印度则采用辣椒脉

结病毒（pepper veinbanding virus，PVBV）这一命名（Anindya et al.，2004）。目前，国际病毒分类

委员会（International Committee Taxonomy Viruses，ICTV）认可的名称为 ChiVMV，分类号为

00.057.0.01.016（王达新 等，2007）。 

应用抗病资源、选育抗病品种是克服 ChiVMV 对辣椒危害最为经济有效的方法。因此，本文

中主要聚焦 ChiVMV 抗性鉴定以及抗性遗传与分子标记定位等研究进行系统地梳理与总结，同时对

ChiVMV 危害症状、寄主以及传播、基因组结构及功能、株系分化等内容进行综述，以期为抗病育

种工作及其防治工作提供参考。 

1  ChiVMV 危害症状、传播以及株系分化 

1.1  症状与传播 

ChiVMV 危害症状受很多因素（如寄主类型、品种、病毒株系、侵染时间及环境条件等）的影
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响，从而导致症状表现时间不稳定、症状也存在差异。ChiVMV 侵染辣椒的典型症状是叶脉呈现暗

绿条纹、叶片皱缩、小叶以及畸形叶，且在新叶上比老叶明显，落叶、果实变小或减少，导致减产

50%以上；接种后诱导寄主产生系统性的深绿斑点、坏死性环斑（Tsai et al.，2008；Hwang et al.，

2009；Cheng et al.，2011）。感染早期辣椒植株生长会受到抑制，植株矮小，大多数病株会严重落花，

只剩下少量的杂色畸形果（王达新 等，2007）。 

茄科作物辣椒、番茄等是 ChiVMV 的自然寄主。此外，ChiVMV 还可以侵染多种植物，如茄子、

烟草、曼陀罗、醉鱼草、藜属植物等（Mehra et al.，2006； Wang et al.，2006；Tsai et al.，2008；

杨华兵 等，2014；Zhao et al.，2014；Gao et al.，2016）。 

ChiVMV 主要依靠多种蚜虫以非持久方式传播，也可以通过病株汁液和机械接触等方式传播，

但不能通过种子传播（Ng & Falk，2006；Shah et al.，2009）。蚜虫主要积聚在幼嫩叶片和花器官上

进行取食，将携带的病毒以刺吸式口器刺入植物组织的细胞内，随后病毒外壳蛋白（Coat protein，

CP）开始破裂，释放出病毒的 RNA；蚜虫携带的病毒在 17 h 内都具有传染性，因此其传播病毒的

危害性远大于其取食造成的危害（李宁 等，2018）。蚜虫传播病毒依赖于两种病毒编码蛋白：一种

是 CP，它与病毒的快速迁移有关，其含有 1 个与蚜传相关的位点 Asp-Ala-Gly（DAG，2 808 ~ 2 810 

aa），它的突变将会导致病毒蚜传功能的丧失；另一种是辅助成分——蛋白酶（Helper component- 

proteinase，HC-Pro），在蚜虫传毒过程中起“桥梁作用”，它分别与蚜虫上额刺针上的受体和病毒粒

子的 CP 结合（Blanc et al.，1998）。HC-Pro 中含有 RITC（351 ~ 354 aa）、CCC（591 ~ 593 aa）和

PTK（609 ~ 611 aa）3 个与病毒蚜传相关的位点（Yu et al.，2007；Revers & García，2015）。 

1.2  ChiVMV 株系分化 

株系（strain）是病毒种的变种。不同株系变异可能使基因重组产生不同的功能，而这些基因功

能是与宿主植物互作的基础，因此，病毒株系和遗传分化研究是病毒寄主范围、症状类型、蚜传效

率、致病性等研究的前提。国内外对马铃薯 Y 病毒属病毒的许多成员株系分化和遗传变异做了较深

入的研究。 

至今全世界已经报道了多个 ChiVMV 株系或分离物，根据血清学性质可划分为许多不同株系，

这些株系与已制备的 ChiVMV 多克隆抗血清都能发生反应，但株系间基因组序列却存在着一定的差

异。随着各地 ChiVMV 基因组序列陆续公布，以病毒核苷酸序列差异为依据的 ChiVMV 株系划分

法逐渐取代传统的血清学划分方法。在亚洲区域内，ChiVMV 系统发育树共分成 3 个分支，即韩国

株系分支、印度株系分支和中国株系分支，具有很强的地域性，中国和韩国株系的亲缘关系较近，

与印度株系的亲缘关系较远，而且中国株系也存在一定的遗传进化趋势（刘健 等，2016；王莉爽 等，

2017）。中国福建和湖南等地的 ChiVMV 株系 CP 基因与来源于韩国辣椒的 ChiVMV 序列同源性最

高，为 97%以上（刘健 等，2016）。ChiVMV 海南文昌分离物（ChiVMV-WC）与 3 个 ChiVMV 印

度分离物在核苷酸水平上的同源性仅为 85.3% ~ 85.9%，在氨基酸水平上的同源性也仅为 89.3% ~ 

90.1%，能够确定 ChiVMV-WC 与 ChiVMV 印度分离物为不同株系（Giolitti et al.，2010；龚殿 等，

2011）。ChiVMV 广东分离物（ChiVMV-GD）与中国海南分离物亲缘关系最近，而与云南和四川分

离物亲缘关系较远（汤亚飞 等，2018）。贵州 ChiVMV 株系的部分 CP 基因和 3'-UTR 序列与来源

于四川辣椒上 Chi VMV 株系的同源性最高，为 99%，进化分析表明贵州株系与四川和云南株系的

亲缘关系最近（王莉爽 等，2017）。在株系分化研究的基础之上，ChiVMV 不同株系之间在寄主范

围、症状类型、蚜传效率、致病性方面存在何种差异，其变异机制是什么，这些都有待进一步研究

和探索。 
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2  ChiVMV 基因组结构及功能  

2004 年，Anindya 等（2004）首次报道了 ChiVMV 基因组全序列。ChiVMV 具有马铃薯 Y 病毒

属基因组结构的典型特征，是一种+ssRNA 病毒，基因组全长约 9.7 kb，其中 5′–非编码区（Untrans- 

lated Region，5′-UTR）和 3′–非编码区（3′-UTR）分别包含 163 和 281 个碱基，5′末端结合 1 个基

因组连接蛋白（viral genome-linked protein，VPg），3′末端具有 Poly(A)尾（Anindya et al.，2004；

Moury et al.，2005；龚殿 等，2011）。ChiVMV RNA 基因组包含 1 个较长的单一开放阅读框（ORF），

编码 1 个多聚蛋白前体。与所有马铃薯 Y 病毒属病毒一样，该多聚蛋白有 9 个已被公认的保守分裂

位点，在 3 个具有蛋白酶活性的蛋白，即第 1 蛋白（The first protein，P1）、HC-Pro 和核内含体蛋白

a 蛋白酶（Nuclear Inclusion body“a”proteinase，NIa-Pro）协调作用下裂解生成 10 种功能不同的蛋

白产物（图 1），从 N 端到 C 端依次为 P1、HC-Pro、第 3 蛋白（The third protein，P3）、第 1 个 6K

蛋白（6K1）、圆柱状内含体蛋白（Cylindrical protein，CI）、第 2 个 6K 蛋白（6K2）、核内含体蛋白

a（Nuclear Inclusion body“a”protein，NIa，一般把 NIa 看作是 NIa-VPg、NIa-Pro 两个蛋白）、核内

含体蛋白 b（Nuclear Inclusion body“b”protein，NIb）以及 CP（Anindya et al.，2004；李向东 等，

2006；龚殿 等，2011）。P1、HC-Pro 分别催化 P1/HC-Pro 和 HC-Pro/P3 间的裂解，其他蛋白的裂解

均由 NIa-Pro 催化（Anindya et al.，2004；王达新 等，2007）。 

 

 

图 1  辣椒脉斑驳病毒基因组结构（Anindya et al.，2004；龚殿 等，2011） 

图中横线表示意 5′和 3′非翻译区，方框表示开放阅读框，垂直箭头所指为多聚蛋白的 9 个分裂位点， 

P1-Pro，HC-Pro 和 NIa-Pro 是病毒蛋白酶。 

Fig. 1  Genomic structure of CHiVMV（Anindya et al.，2004；Gong et al.，2011） 

In the figure，the horizontal lines are 5′ and 3′ untranslated regions；the boxes are open reading frames（ORFs）；the vertical arrows point to the nine 

cleavage sites of the polyprotein；P1-Pro，HC-Pro and NIa-Pro are viral proteases. 

 

目前认为 CP 基因和 3'-UTR 序列的相似性是马铃薯 Y 病毒属病毒最重要的分类标准，CP 基因

的N端序列和长度在种间存在明显差异，而同种病毒的不同株系间CP基因核苷酸序列同源性在90%

以上或氨基酸序列同源性在 80%以上，且病毒基因组 RNA 全长序列同源性在 85%以上（Ward et al.，

1992；Joseph & Savithri，1999；Fauquet & Fargette，2005）。根据此标准，ICTV 重新分类并确定泰

国的 CVbMV、CVbMV-CM1 以及印度的 PVBV 为 CHiVMV 的不同株系（Anindya et al.，2004；Fauquet 

& Fargette，2005）。CHiVMV 与 PVMV（pepper veinal mottle virus）都是马铃薯 Y 病毒属病毒，两

者的亲源关系非常密切，采用传统的血清学方法难以区别，两者之间的 CP 基因存在一个共同保守

的区域，但它们之间也存在差别，因此认为它们不是同一种病毒（Moury et al.，2005；王达新 等，

2007；Tsai et al.，2008）。 

CP 基因编码包含 287 个氨基酸的外壳蛋白，该蛋白是唯一的 1 个结构蛋白，CP 包括 3 个结构
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域，即 N 端结构域、C 端结构域及核心结构域。核心结构域作为分子互作结构域对病毒粒体的组装

和胞间连丝（plasmodesmata，PD）移动非常重要，N 端（29 个残基）和 C 端（18 个残基）对病毒

的长距离移动非常重要，另外，N 端免疫优势结构域形成病毒专化性表位，是蚜虫传播所需要的

（Dolja et al.，1994）。CP 最主要的功能是将病毒基因组核苷酸包装成病毒粒子而起保护作用。病毒

粒体的组装依赖于热激蛋白 70（heat shock protein 70，HSP70）的参与，且这个过程受到 DNA J–

结构域蛋白（CPIP）的调控（Hafrén et al.，2010）。Hofius 等（2007）利用酵母双杂技术从烟草（Nicotiana 

tabacum）中分离到 1 个可与 PVY CP 蛋白互作的 Nt CPIP，如果诱变 Nt CPIP 的 J–结构域可使寄

主对病毒的抗性明显增强，由此可推知马铃薯 Y 病毒属病毒的致病性可能需要 HSP70 及其相关分

子伴侣的参与，且依赖于 CP 的介导作用。 

HC-Pro 具有蛋白酶活性，由于它可以发生自身互作以及与寄主蛋白的互作而具有多种功能，如

调节病毒在宿主体内的转移、病毒复制、宿主症状表达及增强异源病毒复制等（吴兴泉 等，2015）。

现已证明 HC-Pro 可与寄主翻译起始因子（eukaryotic initiation factor 4E，eIF4E）及其异构体 eIF（iso）

4E、钙调素及相关蛋白、环指蛋白、20S 蛋白酶体、叶绿体分裂相关因子 Nt MinD、叶绿体前体铁

氧还蛋白–5、钙网蛋白等发生相互作用（Shen et al.，2010；Dielen et al.，2011；Poikela et al.，2011；

Kenyon et al.，2014）。 

马铃薯 Y 病毒属病毒基因组 RNA 没有帽结构，却有 VPg 通过磷酸二酯键共价结合于 RNA 的

5'末端，发挥着与帽结构相似的功能。VPg 可与寄主的多种 RNA 结合蛋白互作，如 RNA 解螺旋酶

蛋白、翻译延长因子（eukaryotic translation elongation factor 1 A，eEF1A）、多聚腺苷酸 A 结合蛋白

[poly（A）-binding protein，PABP]、核仁纤维蛋白（Fibrillarin）、eIF4E 和热激蛋白等（Jiang & Lalibert，

2011；吴兴泉 等，2015）。蛋白质互作试验表明 CHiVMV 的 VPg 可同时与 eIF4E 和 eIF（iso）4E

蛋白发生互作，而且这种互作是病毒侵染的必需条件，它可在早期抑制寄主蛋白合成，从而影响病

毒的运动和侵染（Miyoshi et al.，2008；Hwang et al.，2009；Mazier et al.，2011）。张东东（2012）

的研究证明，番木瓜中 eIF4E 蛋白有 6 个位点可能参与 eIF4E 与番木瓜环斑病毒（papaya ringspot 

virus，PRSV）VPg 的互作，如果将这 6 个位点突变均可干扰 eIF4E 与 VPg 的互作。 

当前对 ChiVMV 全基因组进行克隆分析的报道不多，对其基因功能的研究也大都是与同属其他

成员进行比对后推导得出。CP、HC-Pro、VPg 这 3 种病毒蛋白在病毒粒体的组装、蚜传以及病毒侵

染过程中与寄主的互作中都发挥着重要作用，它们与寄主的互作是当前马铃薯 Y 病毒属病毒致病机

理研究中的热点，特别是与 eIF4E 及 eIF（iso）4E 蛋白的互作，又是研究植物对马铃薯 Y 病毒属病

毒抗性分子机制的焦点。今后，要分离和鉴定更多的 ChiVMV 分离物，对其基因组的结构和功能以

及致病性等方面进行深入的研究，才可能找到控制该病毒侵染和传播的有效手段。 

3  辣椒抗性鉴定、遗传与分子标记定位 

3.1  辣椒抗性鉴定 

抗病性鉴定是抗病材料筛选、抗性遗传规律研究和抗病品种选育的基础，其关键在于能够准确

反映材料的抗性水平。关于辣椒对 CHiVMV 的抗性，前人根据病情分级（裴凡，2016）和病情指数

（Reddy et al.，2001）进行抗性等级划分。Tsai 等（2008）和 Naresh 等（2016）大多采用人工接种

方法的鉴定，报道辣椒苗期人工摩擦接种 CHiVMV，高感材料接种后 5 ~ 6 d 就表现出症状，如叶

脉呈现暗绿条纹、叶片扭曲、系统花叶和（或）坏死环斑等症状。由于不同区域同一病毒分离物可
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能属于不同的病毒株系，同一辣椒品种对不同病毒株系的反应不同，可能会导致抗性鉴定出现偏差

或不一致。如 Shah 等（2011）报道辣椒品种‘Rawala’对巴勒斯坦 CHiVMV-Sindh 分离物具有抗

性，而对印度 CHiVMV-Punjab 分离物是感病的。 

目前，公开报道的抗 ChiVMV 病的辣椒资源很少，有一年生辣椒（Capsicum annuum）的几个

品种‘Serrano Huasteco’、‘Cili Padi 6’、‘HDA832’、‘Perennial’、‘IHR2451’和‘NW4’等，其

中印度小果型辣椒品种‘Perennial’对 CHiVMV 病是免疫的（Moury et al.，2005；Lee et al.，2013；

Naresh et al.，2016）。但是目前中国国内没有 ChiVMV 抗性辣椒种质鉴定的报道，因此，要加快

ChiVMV 抗性辣椒种质资源鉴定的步伐。 

3.2  抗性遗传 

在辣椒上已经报道过几个马铃薯 Y 病毒属病毒抗性基因（pvr），且大部分抗性基因（如 pvr1、

pvr2、pvr3、pvr5、pvr6 和 pvr8）呈隐性遗传表型（Kyle & Palloix，1997；Lee et al.，2017）。多数

研究表明：辣椒上大部分 ChiVMV 抗性基因也呈隐性遗传特性（Green & Kim，1994；Hwang et al.，

2009；Lee et al.，2013）。Naresh 等（2016）报道，通过对辣椒抗 ChiVMV 品系 IHR2451 和感 ChiVMV

品系 IHR4503 的 F1、F2 以及回交后代的遗传分析表明，IHR2451 的抗性由 1 个隐性基因遗传。在辣

椒上与 CHiVMV 抗性相关的基因有 pvr1、pvr2 和 pvr6，其中 pvr1 位于 3 号染色体，pvr2 源于 eIF4E

的突变，pvr2 被证实等同于 pvr1，因此，这 2 个等位基因被定义为 pvr11 和 pvr12；pvr6 源于 eIF(iso)4E

的突变，位于 9 号染色体（Parrella et al.，2002；Yeam et al.，2005）。Moury 等（2005）报道，辣椒

双单倍体系 801 含有基因 pvr2，由于活性 pvr6 的存在，其对 CHiVMV 具有抗性。辣椒品种‘Dempsey’

含 pvr12，易感 CHiVMV 病，‘Perennial’含 pvr6，抗 CHiVMV 病，两者杂交的 F1 具有 CHiVMV

抗性，并通过分析 F2、F3 代证实，所有含纯合 pvr12 和 pvr6 基因的植株都具有 CHiVMV 抗性，这

说明 eIF4E 和 eIF(iso)4E 同时突变导致了一种能够隐性遗传的 CHiVMV 抗性；eIF4E、eIF(iso)4E 沉

默后，植株中 ChiVMV 积累也减少了，证实了 eIF4E、eIF(iso)4E 同时突变能够抑制 ChiVMV 侵染

（Hwang et al.，2009）。然而，也有少数报道 CHiVMV 抗性为显性遗传。‘Perennial’含有 ChiVMV

抗性基因，且是多个数量遗传的抗性位点，其中至少有 1 个是显性的（Caranta & Palloix，1996），

然而后续没有见到对‘Perennial’所含有的显性抗性基因作进一步研究的报道。Lee 等（2013）报

道了 1 个抗 CHiVMV 的新抗源——印度辣椒地方品种‘NW4’（C. annuum），其抗性是由单显性基

因遗传的。不同的研究所得出的辣椒对 CHiVMV 抗性的遗传规律存在差异，可能由于所用辣椒抗源

材料及 CHiVMV 株系不同，也可能与抗病鉴定方法和分级标准等不同有关，亦不排除主基因外的

调节基因或微效基因的影响。 

辣椒对马铃薯 Y 病毒属病毒的大部分隐性抗病基因是 eIF4E 家族的等位基因。eIF4E 是 1 个多

基因家族，在植物中 eIF4E 家族成员包括 eIF4E 及其异构体 eIF(iso)4E。由于 eIF4E 少数关键位点

变异，其编码蛋白的功能丧失或者以病毒不能识别的方式存在，病毒 VPg 无法识别并与其相互作用，

导致病毒不能复制，从而对病毒产生免疫力（Kang et al.，2005；Yeam et al.，2007；张秀春 等，2017）。

越来越多的研究证明：eIF4E 及 eIF(iso)4E 在诱导植物产生对马铃薯 Y 病毒属病毒抗性的过程中发

挥关键作用（Hwang et al.，2009；Truniger & Aranda，2009）。可以此为切入点，采用现代分子生物

学手段揭示辣椒 CHiVMV 抗性分子机制。 

3.3  抗性分子标记定位  

目前在 CHiVMV 抗病基因连锁分子标记定位方面的研究报道不多。Lee 等（2013）发现辣椒上
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2 个与显性抗 CHiVMV 性状连锁的 AFLP 标记，已经将其转成了高分辨率融解曲线（HRM）分子标

记 CVMV1 和 CVMV2，并定位在 6 号染色体上，它们距抗性位点分别 7 cM 和 4 cM；另外通过比

较作图还获得了 1 个离抗 CHiVMV 位点比较近的酶切扩增多态性序列（CAPS）标记，其距抗性位

点 3 cM。 

Naresh 等（2016）采用 108 个 RGAP 引物分析辣椒抗 ChiVMV 的亲本（IHR 2451）和感病亲本

（IHR 3476）的多态性，通过混合分离分析筛选到其中的 3 个 RGAP 引物 K5-HD6、K7-HD6 和

K8-HD6，在 F2 和 B1 分离群体中发现引物 K5-HD6 与 ChiVMV 抗性共分离，能够区分纯合抗性植株

与感病植株，可以用作辣椒 ChiVMV 抗性育种过程中的分子辅助选择标记。 

Lee 等（2017）报道辣椒 CV3 和 CV8 都含有单显性抗 CHiVMV 基因 Cvr1，采用 SNP 标记技

术将其定位在了 6 号染色体短臂上，辣椒品种 CV9 含有单隐性抗 CHiVMV 基因 cvr4，采用基于高

通量测序的基因分型技术（genotyping-by-sequencing，GBS）结合改良的滑窗法定位了辣椒品种 CV4

中 2 个寡基因抗性位点 Cvr2-1 和 Cvr2-2，分别位于 6 号和 10 号染色体上。Cvr1 与 PepMoV 抗性基

因 Pvr9 定位在 6 号染色体短臂相似的位置上，但是 Cvr1 与 Pvr9 不是同一个基因，因为 CV3 和 CV8

对 PepMoV 是易感的，而对 CHiVMV 具有抗性（Tran et al.，2015；Lee et al.，2017）。在辣椒基因

组中，一些抗病基因被定位在 NLR 簇区域，如 Cvr1 被定位在 6 号染色体 NLR 簇区域，Bs2、Me7

被定位在 9 号染色体的 NLR 簇区域，L 基因在 10 号染色体的 NLR 簇区域，表明单显性抗性基因常

含有 NLR 框，且位于含有高度重复序列的区域（Tai et al.，1999；Djian-Caporalino et al.，2007）。 

分子标记作为继形态学标记、细胞学标记、生化标记等之后的新型标记技术，克服了基因互作、

环境影响以及信息量小的缺点（孙振久 等，2006）。RFLP、RAPD、SSR 和 AFLP 标记在遗传图谱

分子作图中发挥了重要作用，但它们通常离目标基因有一定距离且通用性尚未检验，因此这些标记

在育种方面的应用受到一定限制。新一代的 SNP 标记能够准确地辨别一个位点差异的等位基因，基

于功能性 SNP 位点开发与抗病基因相关的分子标记，可以有效发掘调控抗病的重要基因。今后要加

快辣椒 ChiVMV 抗性分子标记，特别是功能性 SNP 标记开发方面的研究，逐渐建立起高通量和高

效的辣椒抗 ChiVMV 病的分子育种技术。 

4  问题与展望 

国际上对辣椒 ChiVMV 的研究取得了一定的进展，在中国随着辣椒生产中 ChiVMV 病害发生

率的上升，相关基础研究工作需引起足够的重视。ChiVMV 研究中存在的主要问题和需要开展的工

作有如下几个方面：（1）辣椒对 ChiVMV 病抗性遗传规律还存在争议，大多数研究者认为其受隐性

基因控制，少数研究报道其受显性基因控制，因此需要更加广泛地开展抗性遗传规律研究；（2）具

有 ChiVMV 抗性的辣椒种质十分稀缺，且开发出的抗性分子标记屈指可数，因此抗性种质的鉴定和

改良创新仍是当前辣椒抗 ChiVMV 病育种工作的重点，例如利用野生种质资源、采用种间杂交等技

术创建种间杂种以拓宽辣椒遗传背景，是获得高抗 ChiVMV 种质的有效方法，同时要加快 ChiVMV

抗性分子标记的开发研究；（3）辣椒生产中病毒病是以 2 种或多种病毒复合侵染类型为主，多抗育

种是未来的必然趋势，因此通过多基因聚合技术获得多抗育种材料是一个长期任务；（4）ChiVMV

致病的分子机理和植物抗 ChiVMV 病的分子机理等基础研究较少涉及，可以借鉴马铃薯 Y 病毒属

其他病毒相关研究的进展，从 ChiVMV 与寄主互作影响寄主信号分子通路、基因转录组及 miRNA

功能等方面开展研究（吴兴泉 等，2015）。 
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