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摘 要：经 E56FGE扩增从浙江丽水的亚洲百合［ !"#"$% &’( )（HI;:J;B KLMN;AI）］获得 #个 )*+,’"-$( 病毒分离物 O和 P
的 "Q6端 BR.H片段，序列分析表明均为百合斑驳病毒（!"#, %*++#. ’"-$(，ST’&）；将 1#个来源于不同地区百合与郁金
香上的 )*+,’"-$( 分离物进行序列同源性比较和系统进化树分析，结果表明 O、P、TS%1、1##2、#M、TR、K3、*这 4个分
离物的 GF核苷酸序列同源性达 47U2V W 1$$V，在进化树中聚集成簇，归为 ST’&；#M#、5T和 5X&1 "个分离物同源
性达 21U#V W 22U"V，在进化树中也单独成簇，归为郁金香碎色病毒（/$#"0 1-.23"45 ’"-$(，5X&）；#M" 与其它 11个分
离物同源性在 8!U!V W 82U4V之间，为伦布兰特郁金香碎色病毒（6.%1-247+ +$#"0 1-.23"45 ’"-$(，E-5X&）。.YM基因序
列和 "Q6Z5E序列分析也表明 O、P、TS%1、1##2、*、K3这 %个分离物之间亲缘关系较近，属于 ST’&，而 5T与它们的
亲缘关系很远，属于 5X&。ST’&分离物存在着两个群体，O和 P分别处在第 1群体和第 #群体中，不表现地域相关
性及寄主相关性。根据研究结果，将迄今世界各地侵染百合与郁金香的 )*+,’"-$( 分离物归为 ST’&、5X&和 E-5X&
"个种。
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百合斑驳病毒（ !"#, %*++#. ’"-$(，ST’&）是马铃薯 ]病毒
属（)*+,’"-$(）的重要病毒之一，其分布范围较广，在意大利
（X-NJ:BB;,;，124#）、日本（K:>;J:，122!）、以色列（G’=-,，
122%）、荷兰（HI<-I，#$$#）、中国台湾（G=:,>，#$$#）等地均有
报道［1 W 7］。该病毒是危害百合属作物的重要病毒病原。但

文献中报道引起百合与郁金香花叶及碎色的 )*+,’"-$( 病毒
有多种，在分类和命名上存在着一定的混淆。在我国，有关

侵染百合的病毒病原研究很少，仅陈 炯等［%］对侵染龙牙百

合和欧洲百合的 ST’&作过研究报道。#$$" 年我们在浙江
丽水的亚洲百合上分离到两个 )*+,’"-$( 病毒分离物，通过病
毒基因组 "Q端序列分子克隆和测序分析，结合病毒粒子和细
胞内含体的电镜观察，将两分离物鉴定为 ST’&。本文进一
步对两分离物的核内含体复制酶（.YM）基因部分序列、外壳
蛋白（GF）基因序列和 "Q6端非编码区序列作系统进化分析，
并根据基因序列同源性比较和系统进化树分析结果，将国内

外不同地区百合与郁金香上的 1#个 )*+,’"-$( 分离物进行了
归类，确定其分类和分化特征。现将研究结果报道如下。

# 材料和方法

#$# 病毒分离物
病毒分离物来源于浙江丽水百合基地田间栽培的百合，

分离物 O和 P分别来自商品品种名为“哥伦比亚”和“新中

心”的自然感病亚洲百合［ !"#"$% &’( )（HI;:J;B KLMN;AI）］，样品
保存于 C 4$^冰箱中。
#$% 引物设计
根据文献中已报道的侵染百合的 )*+,’"-$( 成员，尤其是

ST’&基因组序列设计 7Q通用引物 F、7Q端引物 ST’&60和 "Q
端引物 T1"（_(;>’A5 ‘ HA:aJ’N），引物序列为 F：7Q6OOP6
HH]HH]HO]OOPGH3GG6"Q；（Pb H，5，G ’N O；]b 5 ’N G；3 b
H ’N O）；ST’&60：7Q65GOGH5OG5GGGOOGGOGG6"Q；T1"（_(;6
>’A5 ‘ HA:aJ’N）：7Q6O5555GGGHO5GHGOHG6（5）17 6"Q。

#$! 病毒 &’(模板制备和 &)*+,&扩增
取 1$9>鲜叶放入 $U1V R/FG 水处理过的研"，加入

#$$!S FX\5充分研磨，把上清液转移入 $U79S离心管中，常
温下静置 179;,，弃上清，用 #$$!S FX\5洗 "次加入 R/FG处
理水 2U7!S ，4$^ #9;,，迅速置于冰上待用。制备的病毒
E.H模板在 _(;>’（A5）引导下，参照 E56FGE试剂盒说明，以
引物 T1"反转录合成 BR.H第一链。取 1$!S 合成的 BR.H
为模板，分别用引物 FcT1"和 ST’&60cT1"对分离物 O和 P
进行常规 FGE扩增。
#$- 克隆和序列测定
扩增产物经 FGE产物回收试剂盒回收纯化后，按 FN’6

9->: 56-:IL 载体试剂盒说明进行连接反应，转化到 8 U &*#"
5O感受态细胞。在 SX培养基上 "8^培养 1%=，挑取白色菌



落，碱法提取质粒 !"#，经 $%&扩增及 !"#&!酶切鉴定重组
质粒。在 #’( $&()* +,,-./型 !"#自动测序仪上进行序列
测定。

!"# 序列同源性分析
用 !"#)012软件分析获得两病毒分离物基因组相应序

列，并与已报道侵染百合与郁金香的 $#%&’()*+ 分离物进行核
苷酸及氨基酸序列同源性比较。同源性比较和关系树构建

所用序列的分离物及其在 345’156 中的登录号为：788.
（)9979,）、8:（ )/;<7;）、8:8（ )/;<;9）、8:+（ )/;<;<）、=>
（#?+7;8;+）、?（#’;@9<</）、*!（#’;,<;;,）、*A/7（#’;@+8@/）、

B’C7（#?@9..+8）、B*（D/+/+;）。

$ 结果

$"! 分离物 %和 &基因组 ’(端克隆及序列分析
将回收的 7E,6:和 7E@6:两个目的片段进行克隆、筛选，

获得重组阳性克隆，对阳性克隆分别进行序列测定，得到的

分离物 3克隆片段全长 7/.850，包括 "(:基因部分序列（7-
/+;50）、%$基因全长序列（/+7-79@@）、+F-GB&（79@/-7/<750）和
+F端 HIJK（#）（L*’AM!!’?M345’156登录号 #N@+79@<）；对分离
物 D进行 $%&扩增，获得克隆片段长为 79/.50，包括 "(:基
因部分序列（7 O +++50）、%$基因全长序列（++9 O 77/750）、+F-
GB&（77/7 O 7+//50）和 +F端 $IJK（#）。用 !"#)012软件进行蛋
白质序列和结构分析的结果显示：两分离物的 "(:和 %$的
蛋白裂解位点均为 PMM#，完整的 %$基因由 <8<个核苷酸组
成，编码一 8,@个氨基酸、分子量为 +;E.6!的外壳蛋白。
$"$ 侵染百合与郁金香的 !"#$%&’() )*基因序列分析
将所获得 8个分离物的序列 3和 D 包含的 %$基因序

列与 7;个来源于不同地区百合与郁金香上的 $#%&’()*+ 分离
物进行序列同源性比较，结果表明，3、D、*A/7、788.、8:、*!、

=>、?这 <个分离物的 %$核心区域核苷酸序列具有较高的
同源性，为 <@E.Q O 7;;Q；8:8、B*和 B’C7 +个分离物的 %$
核苷酸序列同源性高达 .7E8Q O ..E+Q；来自伦布兰特郁金
香上的分离物 8:+ %$核苷酸序列与其它 77个分离物同源性
较低，在 ,9E9Q O ,.E<Q之间。将上述 78个侵染百合与郁
金香的 $#%&’()*+ 分离物 %$核心区域核苷酸序列进行系统进
化树分析，结果表明 3、D、*A/7、788.、8:、*!、=>、?这 <个分
离物在进化树中聚集成簇，8:8、B*和 B’C7这 +个分离物也
在进化树中单独成簇，8:+与其它 77个分离物的亲缘关系较
远，单独归一类（图 7）。%$基因氨基酸序列的同源性比较也
显示了相似的结果，3、D、*A/7、788.、8:、*!、=>、?这 <个分
离物间同源性为 <,E;Q O 7;;Q，8:8、B*和 B’C7 +个分离物
间同源性为 <9E@Q O .<E.Q，8:+与其它 77个分离物同源
性较低，在 ,7E,Q O <+E,Q之间。根据序列同源性和系统进
化树分析结果可将上述 78个侵染百合与郁金香的 $#%&’()*+
分离物划归为 +个种：3、D、*A/7、788.、8:、*!、=>、?这 <个
分离物归为 A*IC；8:8、B*和 B’C7 + 个分离物归为郁金香
碎色病毒（,*-(. /)012(34 ’()*+，B’C）；8:+归为伦布兰特郁金
香碎色病毒（506/)137% %*-(. /)012(34 ’()*+，&4B’C）。

图 ! 侵染百合和郁金香的 !"#$%&’() 分离物 )*核苷酸序列系

统进化树

NRST7 $UKJIS4540RV 0244 IW %$ X4YZ45V4X WI2 $#%&’()*+ RXIJ104X I:01R54[

W2I\ JRJK 15[ 0ZJRH

%$基因序列同源性和系统进化树的进一步分析表明：
A*IC分离物存在两个种内群体。在第 7群体中，来自浙江
丽水亚洲百合的分离物 3和日本百合分离物 *A/7亲缘关
系很近，同源性为 ..E9Q。在第 8群体中，来自日本的两个
分离物 ?和 *!亲缘关系也很近，同源性达 .<E9Q，形成一
定的地域相关性；来自浙江丽水亚洲百合的分离物 D和来
自杭州龙牙百合的分离物 =>同源性高达 ..E8Q，在系统进
化树中也表现出更近的亲缘关系。而 3和 D间的同源性较
低，仅为 </E8Q，未表现出明显的地域相关性。

图 $ 侵染百合和郁金香的 !"#$%&’() 分离物 ’(+,-.核苷酸序

列系统进化树

NRST 8 $UKJIS4540RV 0244 IW +F-GB& X4YZ45V4X WI2 $#%&’()*+ RXIJ104X

W2I\ JRJK 15[ 0ZJRH

$/’ 侵染百合和郁金香的 !"#$%&’() 012基因序列分析
将两分离物 3和 D的 "(:基因序列与 @个来源于不同

地区百合和郁金香上的 $#%&’()*+ 成员进行同源性分析，结果
表明 3、D、*A/7、788.、?、=>这 /个分离物间核苷酸序列同源
性达 <9E,Q O 7;;Q，3与 D间的同源性为 <9E,Q，B*与这 /
个分离物的同源性仅为 9@E+Q O @9E.Q。"(:基因核苷酸序
列系统进化树分析表明：3、D、*A/7、788.、?、=> / 个分离物
亲缘关系较近，在进化树中聚成一簇，D与来自杭州龙牙百
合的分离物 =>在进化树中紧密成簇，亲缘关系很近。而 B*
与这 /个分离物的亲缘关系很远。"(:基因氨基酸序列同源
性分析显示 3、D、*A/7、788.、?、=> / 个分离物间同源性为
<8E.Q O 7;;Q，在进化树中聚集成簇，而 B*与这 /个分离
物的同源性仅为 @@E.Q O /,E+Q，亲缘关系很远，应属于不
同的种。

$"3 侵染百合和郁金香的 !"#$%&’() ’(+,-.序列分析
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将上述 !个来源于不同地区百合与郁金香上的 !"#$%&’(
)*成员 "#$%&’序列进行同源性和系统进化树分析，结果与
以上 (个基因分析的结果相似：)、*、+,-.、.((/、0、12这 -
个分离物间核苷酸序列同源性达 /"3.4 5 .664，在系统进
化树中聚成一簇（图 (），&+与这 -个分离物的同源性很低，
仅为 "/374 5 893/4，在系统进化树中的亲缘关系很远，显
然与这 -个分离物属不同的种。

! 讨论

,+:;是引起百合和郁金香花叶和碎色的 !"#$%&’)* 属病
毒，国外有较多文献报道（<=>>=?，.//"；,==，.//7；@:AB=C，
(666；DEFAGA>H，(66.）［! 5 .6］。我国近年从各国引种的观赏百
合栽培面积日益扩大，但 ,+:;是否普遍存在还不清楚，相
关报道很少。我们从不同的亚洲百合品种中获得 !"#$%&’)*
分离物 )、*，通过对 IJ基因核苷酸和氨基酸序列、部分 KLM
核苷酸和氨基酸序列以及 "#$%&’核苷酸序列的分析，证实
了 ,+:;在我国百合上的发生。从构建的 IJ基因核苷酸序
列系统进化树看，,+:;分离物存在着两个种内群体，浙江丽
水的分离物 )和 *分别处在不同的群体中，相互间同源性
仅为 7-3(4，并不表现明显的地域相关性。这一结果与我国
现阶段大量从国外不同地区引种百合种球作为繁殖体有直

接关系。分离物 )与日本百合上的分离物 +,-. 表现很近
的亲缘关系，*与来自杭州龙牙百合的分离物 12有近缘关
系，这些分离物的寄主品种差异较大，品种的来源不清，因而

也难以确定其寄主相关性和适应性遗传的情况。

从浙江丽水得到的两个 ,+:;分离物 )、*分别源自“哥
伦比亚”和“新中心”亚洲百合品种，其上代种球均来自荷兰，

第一代发病较轻，而第二代病情严重，病毒究竟是从原产地

带入还是在本地感染，尚难下结论。联系到病毒基因组序列

上的系统进化关系，不难看出侵染百合的 ,+:;具有相对稳
定的遗传背景。陈 炯等［..］将 ,+:;分离物分成欧洲群体
和亚洲群体两个群体，但由于百合在世界范围内相互引种很

普遍，地域分布的特点已不明显，因此根据其产地探究其病

毒属于哪个群体，并不一定有意义。

关于侵染百合和郁金香的 !"#$%&’)* 病毒，近年文献报道
的有：&@;（N-6768）［.(］、郁金香碎色病毒$百合株系（&@;$,HOG）
（N88.8!）［."］、郁金香碎脉病毒（ +),&- ./01 .’2/3&04 %&’)*，&@$
@;）（P@6!766!）［.8］、芜菁花叶病毒$郁金香碎顶株系（ +)’0&-
5"*/&6 %&’)*$QAOHR Q:R M?=E>HCS FQ?EHC，&A+;）（N-676-）［.(］、’=&@;
（N-6767）［.(］和 ,+:;（N-67.6［.(］，P0".6(6"［-］），此后又报道了
一个郁金香花叶病毒部分序列（*-"-"6）［.9］，在分类和命名
上较为混乱，存在着一定的混淆。我们通过这些分离物 IJ
基因序列同源性分析可以发现，来自郁金香上的分离物 .((/
（N88.8!）与 ,+:;的 IJ基因氨基酸序列同源性在 7/3/4以
上，而与 &@;其它几个分离物的同源性仅在 -.3!4 5 !/3"4
之间，根据国际病毒分类委员会（LI&;）第七次报告给出的分
类标准［.-］，不同 !"#$%&’)* 属成员 IJ氨基酸序列同源性应小
于 794，其 "#端非编码区核苷酸序列同源性小于 !94，该分

离物应为 ,+:;。来自郁金香的 +<（&@@;）（P@6!766!）与
,+:;的同源性达 7!364 5 /73(4，与 ,+:; 是同种异名。
&+（郁金香花叶病毒）（*-"-"6）与两个 &@;分离物 &@;.和
(M(（N-6768、P098//"(）的同源性为 78394和 /73/4，虽然与
&@;.的同源性接近临界值，但该分离物应为 &@;。从本研
究对各个分离物基因序列同源性和系统进化树的分析结果

看，迄今世界各地侵染百合与郁金香的 !"#$%&’)* 分离物可归
为 ,+:;、&@;和 ’=&@; "个种。

参 考 文 献

［ .］ @=?QETTHCH P，+E?ECH UV WO=TQ?:C XHT?:FT:RG :Y QB: ZH?AF=F EC[ XG$

T:ROEFXE$OH>= :?SECHFXF HC OHOH=F BHQ\ [=Y:?X=[ YO:B=?FV !7$#"(

-/#7","4&/ 821&#2’’/02/，./7(，"#：7 ] .8V
［ (］ 1ESHQE &，NEFE>H 0V ^TTA??=CT= :Y C=T?:FHF :Y =[HMO= OHOG（ 9&,&)5

,2&67#,&0&& ZE? V 5/:&5";&6<&& @E>=?）TEAF=[ MG XH_=[ HCY=TQH:C :Y QA$

OHR M?=E>HCS ZH?AF（&@;）EC[ ACH[=CQHYH=[ YHOEX=CQ:AF ZH?AF HC 1:>$

>EH[:［0EREC］V =00 >2-"’# ?"6&2#$ !,/0# !’"# @"’#7 A/-/0，.//8，

$%：-! ] !.V
［ "］ I:\=C 0，)=?E P，,:=M=CFQ=HC )，2# /, V ;H?AF [HF=EF=F :Y OHOH=F HC

LF?E=O V =6#/ B"’#，.//-，$!"：78 ] 7!V
［ 8］ PF‘=F I 0，@O:X @ ) 0，NT\E[=BH‘> P ’，2# /, V WYY=TQ :Y F=EF:CEO

[=Q=TQH:C :Y OHOG FGXRQ:XO=FF ZH?AF EC[ 9&,$ 5"##,2 %&’)* :C ER\H[$

M:?C= ZH?AF FR?=E[ HC 9&,&)5 HC Q\= K=Q\=?OEC[FV =6#/ B"’#，(66(，

%&’：(6. ] (6!V
［ 9］ I\ECS I P，I\=C I I，1FA 1 &，2# /, V JE?QHEO T\E?ETQ=?HaEQH:C :Y

QB: R:QGZH?AF=F EFF:THEQ=[ BHQ\ S:O[=C FRH[=? OHOG F=Z=?= X:FEHT [HF$

=EF=V =6#/ B"’#，(66(，%&’：.(! ] ."8V
［ -］ 0H:CS I\=C，0HECRHCS I\=C，P[EXF + 0V I\E?ETQ=?HFEQH:C :Y F:X=

IE?OE$EC[ R:QGZH?AF=F Y?:X MAOM T?:RF HC T\HCEV =’67 %&’",，(66(，

#$(：8./ ] 8(7V
［ !］ <=>>=? W ,，<=?>F P U , +，PF‘=F I 0，2# /, V I\E?ETQ=?HaEQH:C :Y

R:QGZH?AF=F Y?:X QAOHR EC[ OHOG B\HT\ TEAF= YO:B=?$M?=E>HCSV A C20

D&’",，.//"，($：77. ] 77! V
［ 7］ ,== 0 N，K:A 1 N，1:CS < b，2# /, V <=Q=TQH:C :Y ZH?EO [HF=EF=F HC

,HOHAX :?H=CQEO ROECQF AFHCS ’&$JI’ Q=T\CHcA=V >E= A F’"- !’"#，

.//7，$)：96 ] 9-V
［ /］ @:AB=C L，;OASQ ’ P PV KEQA?EO HCY=TQH:C :Y =,*#’"252’&/ .’/*&,&20(

*&* BHQ\ 9&,$ 5"##,2 %&’)* V !,/0# E&*2/*2，(666，’$：.6"V
［.6］ DEFAGA>H DEXE‘H，*HE:GAC ,A，NEQ:T\H bESHBE[E，2# /, V +:O=TAOE?

=ZH[=CT= Q\EQ E OHOG$HCY=TQHCS FQ?EHC :Y #),&- .’2/3&04 %&’)* Y?:X 0EREC

HF E FQ?EHC :Y 9&,$ 5"##,2 %&’)* V G)’-2/0 A !,/0# !/#7",，(66.，#)(：

7"" ] 7"!V
［..］ 陈 炯，陈剑平 V 植物病毒种类分子鉴定 V 北京：科学出版

社 V (66"，.!" ] .!8V
［.(］ <=>>=? W ,，<=?>F P U，PF‘=F I 0，2# /, V I\E?ETQ=?HaEQH:C :Y R:QG$

ZH?AF=F Y?:X QAOHR EC[ OHOG B\HT\ TEAF= YO:B=?$M?=E>HCSV A C20 D&’",，

.//"，($：77. ] 77! V
［."］ ,ECS=Z=O[ N P，<:?= 0 +，+=X=OHC> 0，2# /, V L[=CQHYHTEQH:C :Y R:$

QGZH?AF=F AFHCS Q\= R:OGX=?EF= T\EHC ?=ETQH:C BHQ\ [=S=C=?EQ= R?HX$

=?FV A C20 D&’",，.//.，("：.9". ] .98.V
［.8］ N= &，bEC=XEQFA NV UH?FQ ?=R:?Q :Y QAOHR MEC[ M?=E>HCS ZH?AF HC X:$

FEHT [HF=EF=[ QAOHR HC 0ERECV !,/0# E&*2/*2，(66(，’&：.869 V

77" 微 生 物 学 报 88 卷



［!"］ #$%&’ (，)’*+’ ,，-%.’/’0’ -，!" #$ 1 )234567%85 95:25;35 6< 7$5

36’7 =&675%; 368%;/ &5/%6; 6< %&$’( )!#*’+, -’)&. 1 /’)&. 0!+!.，

!>>?，!（@）：!A" B !AC 1

［!A］ D’; E5/5;*6&75 - F D，G’2:257 H -，I%9$6= J F K，!" #$ 1 D%&29

L’M6;6*. 1 ,5N5;7$ E5=6&7 6< 7$5 O;75&;’7%6;’4 H6**%7755 6; L’M6;6*.

6< D%&29591 )50 P6&Q，,’; J%5/6：R3’85*%3 S&599，@TTT，!T B !?1

"#$#%&’()$’*( )(+ ,()-./’/ *0 UV 1(+ 2#(*&’3 4#56#(3# *0 78* !"#$ %&’’#( )"*+,
9/*-)$#/ :336%%#+ ’( ;<#=’)(> ?%*@’(3#

KOW X5;YF6;/!，@ F#)Z [%’;@! HF\) [%Y,$2’;/! XR)Z H$6;/! P\ -5%Y]%;U

（! 12$$!,! 23 4’3! 56’!+6!，78!9’#+, :+’-!).’";，<#+,=82& U!TT@>，18’+#）

（@ 1!+"!) 23 >+#$;.’. #+? @!#.&)!A!+"，78!9’#+, :+’-!).’";，<#+,=82& U!TT@>，18’+#）

（U >,)’6&$"&)! B&)!#& 23 4’.8&’，4’.8&’ U@UTTT，18’+#）

,A/$%)3$：L$5 3J)R9 6< UV 5;8 =’&7%’4 95:25;359 6< 706 C2";-’)&. %964’759（Z，̂ ）05&5 346;58 ’;8 8575&*%;’7581 -24Y
7%=45 ’4%/;*5;79 6< 7$595 95:25;359 9$6058 7$’7 7$5. +546;/ 76 4’$; A2""$! -’)&.（K-6D）1 L$5 95:25;35 $6*646/%59，36*Y
=’&58 0%7$ 7054N5 %964’759 6< 8632*5;7 &5<5&5;359，92//59758 7$’7 7$5 $6*646/%59 6< Z，^，-KA!，!@@>，@+，-J，F_
’;8 [ 05&5 ‘" 1>a 76 !TTa ’;8 7$595 %964’759 ’40’.9 <6&*58 ’ 8%97%;37 342975& %; 7$5 =$.46/5;57%3 7&55 76=646/.，’;8
7$595 %964’759 05&5 34’99%<%58 ’9 K-6D1 L$5 $6*646/%59 6< @+@、L- ’;8 LID! 05&5 >!b@a 76 >>bUa，’;8 7$5. 05&5
34’99%<%58 ’9 %&$’( D)!#*’+, -’)&.（LID）1 L$5 %964’75 6< @+U $’8 460 $6*646/%59 0%7$ 67$5&9 %964’759，’;8 %7 0’9 34’99%<%58
’46;/ ’9 E!AD)#+?" "&$’( D)!#*’+, -’)&.（E5LID）1 ,5:25;35 ’;’4.9%9 6; )O+ ;234567%85 95:25;35 ’;8 UVYWLE ;234567%85
95:25;35 6< Z，^，-KA!，!@@>，[，F_ ’;8 L- ’496 92//59758 7$’7 7$5 %964’759 6< Z，̂ ，-KA!，!@@>，[，F_ +546;/
76 K-6D ’;8 L- +546;/ 76 LID1 L$5 %964’759 6< K-6D $’8 706 92+/&62=91 O964’759 Z ’;8 ^ 05&5 8%N%858 %;76 8%<<5&5;7
92+/&62=91 I27 7$5 92+/&62= 8575&*%;’7%6; 6< K-6D 0’9 ;67 &54’758 76 7$5 $697 8%97&%+27%6; ’;8 /5646/%3’4 6&%/%;’7%6; 1
R336&8%;/ 76 62& &592479，05 8%N%858 ’44 7$5 &5=6&758 C2";-’)&.!. %;<537%;/ 4%4. ’;8 724%= %;76 7$&55 N%&2959，7$29 ’9 K-6D，
LID ’;8 E5LID1
B#. 8*%+/：4’$; A2""$! -’)&.，%&$’( D)!#*’+, -’)&.，E!AD)#+?" "&$’( D)!#*’+, -’)&.，4’$’&A 6-. 1（R9%’7%3 F.+&%89），,5Y
:25;35 ’;’4.9%9

G62;8’7%6; %75*：L$5 G2;89 S&6N%858 +. 7$5 -%;%97&. ,3%5;35 ’;8 L53$;646/.（T@\G)@!UUTT@A>）；L$5 S&6c537 <6& L$5 ,3%5;35 ’;8 L53$;646/. 6< _$5c%’;/

S&6N%;35（@TT@_U@!@‘）
!H6&&59=6;8%;/ ’27$6& 1 L54：‘AY"C!Y‘A>C!!C>；\Y*’%4：c$6;/d ec21 5821 3;

E535%N58 8’75：

"""""""""""""""""""""""""""""""""""""""""""""""

!@YT>Y@TTU

《微生物学报》综述文章投稿说明

近一时期，我刊一些综述类来稿存在一些问题，主要表现为：篇幅庞大，罗列文献，内容空泛，缺乏观点。为使此栏目更加

新颖并更具可读性，特提出几点说明，欢迎大家根据要求，踊跃投稿，并提出你们对该栏目的建议和想法。

!1本刊主要刊登微型综述（-%;% &5N%50），来稿字数最好控制在 "TTT字以内（不包括参考文献）。
@1综述的选题要有新意，对读者及同行确有一定的启发作用和参考价值。
U1参考文献应控制在 ?T篇以内，近 U年发表的文献不少于 !T篇。
?1应结合文献扼要评述国内外学者在本领域的研究进展，不要泛泛罗列文献，只述不评。
"1应结合自己的研究工作，就该研究领域存在的问题和解决的途径提出自己的观点。
A1欢迎投送“能够反映国际研究热点、对学科发展有指导意义”的述评类文章。

>‘UU 期 刘文洪等：百合斑驳病毒浙江分离物的基因组 UV端序列分析




