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摘  要：柑橘黄化脉明病毒（Citrus yellow vein clearing virus，CYVCV）是一种正义单链 RNA 病毒。

其基因组含有 6个开放阅读框（ORF），其中ORF2、ORF3和ORF4组成了三基因连锁结构（triple gene block，

TGB）。以感染 CYVCV 的尤力克柠檬[Citrus limon（L.）Burm. f.]植株的总 RNA 为模板，扩增和克隆了

CYVCV的TGB基因，并开展了其编码蛋白的理化性质和分子特性等生物信息学分析；进而通过 In-Fusion®

技术构建了 TGB 各基因的亚细胞定位载体，经农杆菌介导转化洋葱表皮细胞并在荧光显微镜下进行亚细

胞定位观察。生物信息学分析结果表明，CYVCV-TGB 具有与 Potexvirus 属病毒 TGB 相似的理化性质和

分子特性，可能参与病毒在寄主中的运动且需要外壳蛋白的参与。亚细胞定位结果显示，TGBp1 定位于

细胞壁（膜）上，TGBp2 和 TGBp3 主要定位于细胞壁（膜），少量呈星点状定位于细胞内。研究结果为

揭示 CYVCV 在寄主中的运动机理奠定了基础。 
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Abstract：Citrus yellow vein cleansing virus（CYVCV）is a simple positive-sense RNA virus. Its 

genome contains six open reading frames（ORFs），among which ORF2，ORF3 and ORF4 constitute a 

triple gene block（TGB）. The TGB gene of CYVCV was amplified and cloned by using the total RNA of 

infected Eureka lemon[Citrus limon（L.）Burm. F.]. Bioinformatic analysis of TGB encoded proteins were 

carried out with the physicochemical property and molecular characteristics. The TGB gene subcellular 

localization vector were constructed through the In-Fusion® technology and transformated to onion 

epidermal cells mediated by Agrobacterium tumefaciens. Subcellular localization was then observed under 

fluorescence microscope. Bioinformatics analysis results showed that the physicochemical properties and 

molecular characteristics of CYVCV-TGB were similar to that of the Potexvirus，and the TGB may 
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involved in virus movement in the host. Subcellular localization results showed that TGBp1 was located on 

the cell wall（cell membrane），while TGBp2 and TGBp3 were mainly located on the cell wall（cell 

membrane），with a small amount located in the cell. These results laid the foundation of revealing the 

CYVCV movement mechanism. 

Keywords：citrus；Citrus yellow vein clearing virus；bioinformatics analysis；triple gene block；

subcellular localization 

 

柑橘黄化脉明病毒（Citrus yellow vein clearing virus，CYVCV）主要为害柠檬和酸橙等柑橘品

种。该病毒最早被发现于巴基斯坦（Catara et al.，1988，1993），随后在印度（Alshami et al.，2003）、

土耳其（Önelge et al.，2007）等地也有报道，中国于 2009 年在云南瑞丽柠檬上首次发现（Chen et al.，

2014），随后在重庆、四川、江西等地迅速蔓延，对柑橘产业造成了严重损失。 

柑橘黄化脉明病毒（CYVCV）是 α线性病毒科（Alphaflexiviridae）印度柑橘病毒属（Mandarivirus）

的成员。CYVCV 基因组为含有 7 529 个核苷酸的正义单链 RNA，含有 6 个开放阅读框（ORF），其

中 ORF1 编码一种 RNA 依赖的 RNA 聚合酶（RdRp）和所有复制（REP）相关的保守结构域；ORF2、

ORF3 和 ORF4 被称作三基因连锁结构（triple gene block，TGB），分别命名为 TGB1、TGB2、TGB3，

相应编码 TGBp1、TGBp2、TGBp3 蛋白；ORF5 编码外壳蛋白；ORF6 和 ORF5 有部分重叠，编码

一种 23 kD 的正义单链 RNA 病毒核酸结合蛋白的多肽（Loconsole et al.，2012）。 

植物病毒侵染寄主植物后，其核酸利用宿主细胞的转录、表达系统开始自身遗传物质的装配，

病毒遗传物质只有成功从侵染点扩散到周围健康细胞，才是侵染植物成功（Carrington et al.，1996；

Nelson，1998）。植物病毒在寄主植物体内进行细胞间转移和长距离运输需要其编码的运动蛋白来完

成（Lucas & Gilbertson，1994；Carrington et al.，1996），因此，运动蛋白在病毒侵染植株过程中起

着重要作用。不同植物病毒的运动蛋白类型不尽相同，多数植物病毒仅编码一个蛋白来行使运动蛋

白的功能（Lough et al.，2000；Waigmann et al.，2007）。例如烟草花叶病毒编码一个 30 kD 的蛋白

与单链病毒组 RNA 结合，形成直径缩小、无折叠管状的蛋白—核酸复合体（Citovsky et al.，1992）

穿越胞间连丝。然而也有相当一部分植物病毒编码多个蛋白一起完成运动蛋白的功能，如大麦条斑

花叶病毒（Barley stripe mosaic virus，BSMV）（Lim et al.，2008；孙现超，2010）、马铃薯 X 病毒（Potato 

virus X，PVX）和马铃薯帚顶病毒（Potato mop-top virus，PMTV）（Torrance et al.，2005）等。此类

运动蛋白的特点是必需由三基因连锁结构（TGB）编码的蛋白（TGBp1、TGBp2、TGBp3）共同起

作用完成运动过程，3 个蛋白中任意 1 个的缺失都会阻碍病毒在植物体内的运输。但不同病毒又有

各自的特点（Callaway et al.，2001），如一类是类似马铃薯病毒属的成员，病毒的运动需要外壳蛋白

和运动蛋白的参与（Krishnamurthy et al.，2003；Bayne et al.，2005；Verchot-Lubicz et al.，2007），

外壳蛋白先与病毒核酸结合，再与 TGBpl 形成核酸—蛋白复合物（Morozov & Solovyev，2003）；另

一类是类似大麦病毒属的病毒成员，病毒的运动无需外壳蛋白的参与，核酸直接与 TGBpl 形成复合

物（Schmitt et al.，1992；邓衍福 等，2012）。然后复合物与结构蛋白 TGBp2、TGBp3 结合，在微

管、微丝蛋白的帮助下沿着内质网运动到胞间连丝处，TGBp1 与胞间连丝作用，使核酸—蛋白复合

物到达相邻细胞，完成胞间运动。在此过程中 TGBp2 和 TGBp3 作为辅助因子协助病毒 RNA 的胞

间运动。 

虽然已有关于柑橘黄化脉明病毒 TGB 编码的蛋白参与病毒在胞间运动（Loconsole et al.，2012）

的报道，但后续研究很少，关于柑橘黄化脉明病毒 TGB 的基本性质、结构和具体作用机制都不清晰。
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为进一步了解 TGB 的相关信息，本研究中将 CYVCV-TGB 基因进行克隆并与己知病毒的 TGB 基因

序列进行系统进化分析，利用现有的生物信息学手段对其编码的运动蛋白进行结构和功能预测，并

通过构建与报告基因 GFP 融合表达的细胞定位载体，结合农杆菌介导的瞬时表达技术以及荧光检测

技术，以明确 TGB 蛋白的亚细胞定位，为进一步研究 CYVCV 蛋白的作用机理提供一定的理论基础。 

1  材料与方法 

1.1  供试材料 

试验于 2016 年 10 月至 2017 年 1 月在西南大学柑桔研究所国家柑橘苗木脱毒中心实验室进行。

感染柑橘黄化脉明病毒的尤力克柠檬作为毒源植株，由国家柑橘苗木脱毒中心保存；洋葱球茎购自

重庆市北碚区歇马农贸市场。大肠杆菌菌株 BM JM109、农杆菌菌株 GV3101 购自北京博迈德生物

技术有限公司。亚细胞定位载体 Pcx-DG-GFP 由西南大学柑桔研究所改良中心李强老师惠赠。 

1.2  引物设计 

根据 NCBI 中已报道的 CYVCV 全基因组序列（GenBank 登录号为 KP313240），利用 ORF 找出

TGB 所对应的三段基因的开放阅读框，利用 PrimerPriemer5.0 软件设计引物（表 1），送至 Invitrogen

生物工程公司合成。 
 

表 1  TGB 基因扩增所需引物列表 

Table 1  List of internal primers designed 

引物 
Primer 

引物序列（5′–3′） 
Primer sequence 

扩增片段大小/bp 
Amplicon size 

退火温度/℃ 
Annealing temperature 

F CGCGGGCCCGGGATCATGGACTTACCTGAGCTC TGBp1 
R TATGATCAGTGGATCTCAGGAGGAGGTTGTAGAG 

678 60 

F CGCGGGCCCGGGATCATGCCTCTACAACCTCCTCCTGA TGBp2 
R TATGATCAGTGGATCTCAGGTGTGGGGAATAGGCT 

327 60 

TGBp3 F CGCGGGCCCGGGATCATGCAGTCAATAGATTTACTAATC 183 55 
 R TATGATCAGTGGATCTTAAACCGGTTTAGCCGG   

注：下划线部分是与 Pcx-DG-GFP 载体同源的 15 bp。 

Note：The underlined part is 15 bp homologous to the Pcx-DG-GFP vector. 

1.3  RNA 提取与 cDNA 的合成 

按照 Trizol 试剂说明书提取 CYVCV 毒源植株的总 RNA，琼脂糖凝胶电泳检测 RNA 完整性，

用紫外分光光度计（Smart SpecTMPlus，Bio-Rad，美国）测定 RNA 的浓度。使用 TaKaRa 公司

PrimeScriptTM RT reagent Kit 反转录试剂盒合成 cDNA。 

1.4  TGB 的扩增与生物信息学分析 

以 cDNA 为模板分别用特异引物对 TGBp1、TGBp2、TGBp3 进行 PCR 扩增，反应体系为 25 μL：

2× primeSTAR max Premix 12.5 μL，10 μmol · L-1 特异上下游引物各 1 μL，cDNA 2 μL，RNase free H2O 

8.5 μL。扩增参数为：94  2 min℃ 、94  30 s℃ 、退火（TGBp1、TGBp2 的退火温度为 60 ℃，TGBp3

的退火温度为 55 ℃）30 s，72  1 min℃ ，30 个循环；72 ℃延伸 5 min。琼脂糖凝胶电泳检测后用 DNA

凝胶回收试剂盒回收目标片段。 

用在线软件 ProParam（http：//www.expasy.org/protparam）分析 TGB 的物理和化学性质；用

Conserved Domains（https：//www.ncbi.nlm.nih.gov/Structure/cdd/wrpsb.cgi）分析蛋白保守结构域；
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用 Protscale（http：//web.expasv.org/protscale/）分析亲（疏）水性；用 PSORT（https：//psort.hgc.jp/.）

预测亚细胞定位；用 TMpred（http：//www.ch.embnet.oni/software/TMPRED form.html）分析跨膜结

构域；多重序列比对分析与进化树构建使用 MEGA6.0（Tamura et al.，2013）。 

1.5  亚细胞定位载体的构建和定位分析 

采用 In-Fusion® 技术（In-Fusion HD Cloning Kit）进行亚细胞定位载体的构建。先将 Pcx-DG-GFP

载体用 BamHⅠ酶切，取酶切后的 Pcx-DG-GFP 线性载体 2 μL，上述胶回收的目标片段（TGBp1、

TGBp2、TGBp3）4 μL，5×In-Fusion HD Enzyme 2 μL，RNase free H2O 补足到 10 μL，50 ℃水浴 30 

min。得到 GFP–基因融合表达载体，分别命名为 TGBp1-GFP、TGBp2-GFP、TGBp3-GFP。转化大

肠杆菌 BM JM 109，PCR 筛选阳性克隆，并对阳性克隆送华大生物公司完成测序。测序结果利用软

件 DNAMAN6.0（Lynnon Biosoft，Quebec，Canada）进行序列比对。将测序正确的质粒热激转化农

杆菌 GV3101 中。 

采用农杆菌介导洋葱表皮细胞瞬时表达蛋白定位方法（Sun et al.，2007；刘海燕 等，2009），

将带有 GFP 融合载体的农杆菌菌液加到含对应抗生素的 LB 液体培养基（20 mg · L-1 Rif，50 mg · L-1 

Kan），200 r · min-1，28 ℃振荡培养 12 ~ 16 h。离心收集菌体，用缓冲液悬浮（悬浮缓冲液：10 mmol · L-1 

MgCl2，10 mmol · L-1MES，200 μmol · L-1As），使其 OD600 为 0.8 ~ 1.0。选取新鲜、生长状况良好的

洋葱，除去外面的 3 ~ 4 层鳞片，将球茎置于 75%乙醇中浸泡 10 min，然后用无菌水洗涤 3 次。用

无菌解剖刀十字形切开洋葱球茎，取球茎内部较新鲜肥厚的鳞片，在内表皮（凹面）用刀片划出面

积为 1 cm2 的小方块，用镊子将小方块撕下，贴近叶肉的一面朝下，平铺于含高渗培养基的培养皿

内。将预培养 24 h 后的洋葱内表皮置于重悬液中，20 min 后夹起表皮一角，稍滤干菌液，平铺于

MS 固体培养基上，置于 28 ℃下暗培养 24 ~ 36 h，然后在荧光显微镜下观察蛋白的亚细胞定位。 

2  结果与分析 

2.1  TGB 基因的扩增 

以 CYVCV 的 cDNA 为模板，分别加入 3 对特异性引物，PCR 扩增出 TGBp1、TGBp2 和 TGBp3

基因（图 1）。测序结果经 Blast 分析表明所扩增的目的条带序列与 KP313240 同源性为 98%。 

 

 

 

 

 

 

 
 

 

 

图 1  PCR 扩增得到 TGBp1、TGBp2 和 TGBp3 

Fig. 1  PCR products amplified from TGB 
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2.2  TGB 基因的生物信息学分析 

2.2.1  序列分析 

将 CYVCV-TGB 基因在核酸水平上进行 Blast 分析，构建系统进化树（图 2）。CYVCV-TGBp1

与苹果茎痘病毒（NC003462）和马铃薯 X 病毒（GU373815）聚为一簇；CYVCV-TGBp2 与百合无

症病毒（FJ456352）和马铃薯 S 病毒（AJ863509）聚为一簇；CYVCV-TGBp3 与马铃薯 S 病毒

（AJ863509）聚为一簇[百合无症病毒、马铃薯 S 病毒属于香石竹潜隐病毒属（Carlavirus）]。在

比对过程中发现，TGBp1 与其他植物病毒的 TGBp1 序列同源性最高，说明在进化过程中具有较强

的保守性，TGBp2 次之，TGBp3 最差。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

图 2  CYVCV-TGB 与其他物种的系统进化分析 

Fig. 2  Phylogenetic evolutionary analyses of CYVCV-TGB proteins from different plant species 
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2.2.2  理化性质分析 

蛋白质的理化性质是研究蛋白质的基础。本研究用 ProParam 对 CYVCV-TGB 进行分析，结果

如表 2。TGBp1、TGBp2 和 TGBp3 蛋白的不稳定参数分别为 42.26、49.81、46.33，说明均属于不稳

定蛋白质。 

 

表 2  CYVCV- TGB 基因基本理化性质分析 

Table 2  Basic physical and chemical properties analysis for CYVCV-TGB 

编码蛋白 
Encoded protein 

氨基酸数 
Amino acid  
number 

分子量/kD 
Molecular 
weight 

理论等电点 
pI 

不稳定参数 
Unstable parameter 

理论推导半衰期 
Theoretical derivation  
half-life 

TGBp1 225 25.06  6.49 42.26 > 10 h 
TGBp2 108 12.03   9.81 49.81 > 10 h 
TGBp3  60 6.21   4.87 46.33 > 10 h 

 

2.2.3  保守结构域预测 

对 CYVCV-TGB 的保守结构域进行预测，TGBp1 在 25 ~ 90 氨基酸残基处有一段 P-loop-NTPase 

super family 的保守结构域，在 23 ~ 217 氨基酸残基处有一段 Viral-helicasel 保守结构域；P-loop-NTPase 

super family 包括不同组的核苷酸/核苷荧酶家族和 ATP 结合盒式核酸结合区，P-loop-NTPase 还可参

与细胞的不同功能。Viral-helicasel 指的是 RNA 解旋酶家族，具有 RNA 解旋酶和核酸水解酶活性。

TGBp2 在 4 ~ 99 氨基酸残基处有一段植物病毒运动蛋白家族（Plant-vir-prot super family）的保守结

构域。TGBp3 在 21 ~ 58 氨基酸残基处有一段 7 kD 外壳蛋白家族（coat super family）保守结构域。 

2.2.4  亲（疏）水性预测 

CYVCV-TGB 的亲（疏）水性预测结果：TGBpl 一端具有疏水性，另一端具有亲水性；TGBp2

的亲水区域集中在 30 ~ 70 氨基酸处，就总体趋势结合蛋白质理化性质的预测，TGBpl 和 TGBp2 介

于亲水性和疏水性之间；TGBp3 则疏水性较强，只有在 40 ~ 60 氨基酸处具有亲水性，可能与该蛋

白为膜结合蛋白有关。 

2.2.5  跨膜结构预测 

确定蛋白的跨膜结构对认识蛋白的功能和作用有着重要的帮助。CYVCV-TGB 蛋白的跨膜结构

预测结果：TGBpl 整个序列中没有跨膜区域，说明该蛋白不是跨膜蛋白，而 TGBp2 在 10 ~ 30、60 ~ 

100 氨基酸处有两处跨一膜区域，TGBp3 在 8 ~ 30 氨基酸处有一处跨膜区域，说明两者为跨膜蛋白。 

2.2.6  亚细胞定位预测 

CYVCV-TGB 的亚细胞定位如表 3 所示，数字表示蛋白位于该细胞器的可能性大小。TGBpl 主

要位于细胞质、内质网、线粒体中；TGBp2 主要位于细胞质膜、内质网上；TGBp3 主要位于细胞质

膜、内质网上。 
 

表 3  CYVCV-TGB 的亚细胞定位预测 

Table 3  The subcellular localization prediction for CYVCV-TGB 

编码蛋白 
Encoded protein 

细胞质 
Cytoplasm 

内质网 
ER 

细胞核 
Nucleus 

线粒体 
Mitochondrion 

细胞质膜 
Plasma membrane 

TGBp1 10.5 6 1 3.5  
TGBp2  2   7 
TGBp3  2  1 3.5 

    注：数字表示蛋白位于该细胞器的可能性大小。 

    Note：The numbers indicate the possibility of the protein located in the organelle. 



崔甜甜，王艳娇，李中安，周常勇，宋  震. 
柑橘黄化脉明病毒的 TGB 基因生物信息学分析及亚细胞定位. 
园艺学报，2017，44 (8)：1579–1588.                                                                                  1585 

 

2.3  亚细胞定位分析 

为了探索 CYVCV-TGB 蛋白在植物亚细胞结构中的分布情况，构建了瞬时表达载体

TGBp1-GFP、TGBp2-GFP、TGBp3-GFP。用含有重组质粒的农杆菌侵染洋葱表皮细胞，借助于绿色

荧光蛋白信号确定目标蛋白在细胞内的分布。暗培养 24 ~ 36 h 后制成玻片标本，使用荧光显微镜观

察洋葱表皮细胞内绿色荧光蛋白基因的表达情况，结果如图 3 所示。由图中可以看出，没有导入目

的基因的空载体 GFP 侵染洋葱表皮细胞后，整个细胞内都有绿色荧光。表达载体 TGBp1-GFP 侵染

的洋葱表皮细胞在细胞壁（细胞膜）有绿色荧光，表明该基因编码蛋白定位于细胞壁（细胞膜）上，

TGBp2-GFP、TGBp3-GFP 则少量呈星点状位于细胞内，大部分位于细胞壁（细胞膜）上。 

 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

图 3  CYVCV-TGB 与 GFP 在洋葱表皮细胞中的瞬时表达 

Fig. 3  The transient expression of CYVCV-TGB and GFP in onion cells 

3  讨论 

三基因连锁（TGB）方式是一个比较大的植物病毒运动蛋白家族，目前对该家族成员的研究还

处于初步阶段，其功能尚不完全清楚。Voinnet 等（2000）和 Senshu 等（2011）的研究表明，一些

种属的 TGBp1 是病毒的沉默抑制子，病毒侵染植物细胞后，细胞会自动对病毒 RNA 产生沉默功能，

使其不能表达，TGBp1 作为沉默抑制子抑制 RNA 沉默活性，促进病毒侵染。Mitra 等（2003）和

Krishnamurthy 等（2003）的研究表明，TGBp2 的作用对于病毒的运动是必需的，主要提供一种动

力促进核酸—蛋白复合物的运输；TGBp3 和 TGBp2 最终会在内质网上进行相互作用，促进病毒运

动。 

Potexvirus 病毒是研究植物体内病毒运动机制的一种重要模式病毒。本研究中通过对 CYVCV- 

TGB 的生物信息学分析发现，CYVCV-TGB 的亲（疏）水性、跨膜结构域与 PVX-TGB（Krishnamurthy 
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et al.，2002；Samuels et al.，2007）相似，因此可以推测 CYVCV-TGB 的作用位点与 PVX-TGB 可

能相同。进化树和蛋白质理化性质预测可以看出，CYVCV-TGB 和 PVX-TGB 的同源性较差，且两

者的分子大小也不完全相同，说明 CYVCV-TGB 的分子机制和致病机理有一定的差异。保守结构域

预测显示，TGBp1 氨基酸序列中有一段 P-loop-NTPase super family 的保守结构域和 Viral-helicase 1

保守结构域，P-loop-NTPase super family 包括不同组分的核苷酸和 ATP 结合盒式核酸结合区，

P-loop-NTPase 还可参与细胞的不同功能；Viral-helicasel 指的是 RNA 解旋酶家族，该家族的 RNA

解旋酶和核酸水解酶活性已被证实（Kalinina et al.，2002）。由此可以看出 CYVCV-TGBp1 和大多数

病毒的 TGBp1 类似，含有 ATP 结合区，为转运物质提供能量；含有核酸结合区，在转运过程中结

合病毒 RNA，形成复合物。TGBp2 氨基酸中有一段植物病毒运动蛋白家族（Plant-vir-prot super 

family）的保守结构域。TGBp3 氨基酸序列中有一段 7 kD 外壳蛋白家族（coat super family）。 

亚细胞定位结果显示 TGBp1-GFP 编码蛋白定位于细胞壁（细胞膜）上，而 TGBp2-GFP、

TGBp3-GFP 则少量呈星点状位于胞内，大部分位于细胞壁（细胞膜）上。结合生物信息学分析 TGBp1

能够与 ATP 结合，产生能量，再加上亚细胞定位预测时 TGBp1 主要定位于线粒体中，这点与真实

结果不符，推测在试验观察时蛋白已进行到最后阶段，正处于胞间连丝处。TGBp2-GFP、TGBp3-GFP

则少量呈星点状位于胞内，大部分位于细胞壁（细胞膜）上。推测 TGBp2-GFP、TGBp3-GFP 可能

会在内质网或线粒体上定位，但是由于荧光显微镜无法观测到细胞的亚显微结构，所以看到呈星点

状。由进化树分析结果，以及香石竹潜隐病毒属（Carlavirus）与马铃薯 X 病毒属（Potexvirus）类

似的报道（吴海霞，2015）；再加上对模式病毒 Potexvirus 的研究，已经确定 PVX-TGBp1 主要定位

于胞间连丝处，PVX-TGBp2、PVX-TGBp3 主要定位于胞内的内质网上（Solovyev et al.，1996；Samuels 

et al.，2007；燕飞 等，2010），可以初步推测 CYVCV-TGB 类似马铃薯 X 病毒属成员，即 CYVCV

的运动需要外壳蛋白的参与。从而可以尝试利用 Abel 等（1986）和 Beachy 等（1987）的方法克隆

CYVCV 的外壳蛋白基因，并将其连接于花椰菜花叶病毒（CaMV）35S 启动子下游，再经农杆菌介

导的外壳蛋白基因转入柑橘细胞中，最后经组织培养的方法来获得转基因植株，进一步评价抗病性。  

对 CYVCV-TGB 生物信息学分析和亚细胞定位观察的结果，为进一步阐释 CYVCV 的运动蛋白

提供了可借鉴的信息，从而为进一步明确 CYVCV 运动蛋白的作用机理提供了一定的理论基础。对

从运动蛋白角度通过分子生物学的方法体外突变运动蛋白基因，将其连接载体转入植物体中，转基

因植物表达失去运动功能的运动蛋白，正常病毒侵染植物体后，缺失功能的运动蛋白与病毒表达功

能正常的运动蛋白竞争胞间连丝处的靶蛋白，从而达到抗病的效果。因此，体外突变运动蛋白对培

育抗病的柑橘苗木具有重要的意义。当然，要想更深入地了解 CYVCV-TGB 基因的功能，不能只靠

生物信息学软件的预测，还需要更多的试验来验证，这将是今后的研究方向。 
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