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一、緒言

1 9 1 5年在澳洲首先發現斑點萎凋 (spotted wilt) 病徵之

番茄 ( 3 )。1 9 3 0年，此病害被證實由病毒所引起，並定名為

番茄斑萎病毒 (Tomato spotted wilt viru s, TSWV) ( 3 7 )。爾

後，T S W V在其它許多地區陸續被發現，為一世界性之病

毒，廣泛分佈於熱帶、亞熱帶及溫帶地區 ( 3 3 )，其寄主包

含單子葉及雙子葉植物，目前已有記載的達 8 2科8 0 0多種

植物 ( 3 2 )，一般常見的重要經濟作物，如煙草、番茄、西

瓜、花生、萵苣、菊花，都會因此病毒感染而遭受嚴重的

損失 (20, 27, 29, 33)。主要病徵為寄主植物產生斑點 ( s p o t )、黃

化 ( c h l o r o s i s )、斑駁 ( m o t t l i n g )、矮化 ( s t u n t i n g )、萎凋

(wilting) 甚至嚴重壞疽 ( n e c r o s i s )，且病徵之表現會隨環境

因子、植物生長狀況或株齡而異。基於此類病毒之廣泛寄

主範圍、薊馬傳播之特性及具有獨特之粒子型態，於1 9 7 0

年被單獨分類為番茄斑萎病毒群 (tomato spotted wilt virus

g r o u p )，並於1 9 9 1年經國際病毒命名委員會 ( I n t e r n a t i o n a l

Committee on Taxonomy of Virus, ICTV) 討論後，正式改

稱為番茄斑萎病毒屬To s p o v i ru s，列為B u n y a v i r i d a e科之一

屬，且以番茄斑萎病毒TSWV 為其典型代表 (13, 16)。

B u n y a v i r i d a e科之病毒以節肢動物 (arthropods) 傳播媒

介，而番茄斑萎病毒屬To s p o v i ru s為B u n y a v i r i d a e科中唯一

可感染植物的一個屬 ( 3 6 )，且是目前所有植物病毒中唯一

可被薊馬類昆虫以永續性方式傳播的病毒。薊馬在幼蟲期

(larval stages) 獲毒，獲毒後經過一段時間便可傳播此病

毒，潛伏期長短不一，獲毒的幼蟲到成蟲期後仍有傳播的

能力，目前已知有七種薊馬可傳播番茄斑萎病毒屬病毒
( 3 1 )。病毒在經長期的機械接種情況下，常容易失去被薊馬

傳播的性狀 ( 4 4 )。

番茄斑萎病毒屬病毒為一球型病毒，直徑約在 8 0∼

110 nm之間 ( 4 2 )。此病毒具有一脂質蛋白套膜 ( l i p o p r o t e i n

e n v e l o p e )，在病毒粒子中有三條線狀單股R N A分子，依分

子量大小而命名為L RNA (約9 kb)、M RNA (約5 kb) 及S

RNA (3-3.5 kb) ( 1 7 )。 三 條 R N A分 別 與 核 鞘 蛋 白

(nucleocapsid protein, NP) 緊密包裹形成一假環狀構造

(pseudo-circular structure) ( 2 8 )。其基因體表現方式包括有負

極性及雙極性對應蛋白之策略 (negative sense and
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番茄斑萎病毒屬 (the genus To s p o v i ru s) 為B u n y a v i r i d a e科中唯一可感染植物的屬，亦係目前唯一

可經由薊馬類昆蟲以永續性方式傳播的植物病毒。 To s p o v i ru s屬在臺灣的危害情形，以南黃薊馬

(Thrips palmi Karny) 所傳播造成西瓜及洋香瓜等葫蘆科植物嚴重損失的西瓜銀斑病毒 (Wa t e r m e l o n

silver mottle viru s, WSMV) 最具代表性。此外，台灣中部花生栽培區亦發現有To s p o v i ru s屬的病毒引起

的病害，由小黃薊馬 (S c i rtothrips dorsalis Hood) 所媒介，此病毒後被命名為花生黃化扇斑病毒

(Peanut chlorotic fan-spot viru s, PCFV)。番茄斑萎病毒屬織成員，大多寄主範圍廣泛，且其病徵變異

大，故不宜以寄主範圍及病徵作為各分離株之分類依據，血清類緣關係及核酸之序列分析，近年漸受

重視。本研究室研發新的方法，可迅速自局部病班寄主奎藜之葉片純化五種不同血清型的蕃茄班萎病

毒核鞘蛋白，且已進一步製備了高專一性的血清，包括多元抗體及單元抗體。此外，晚近西瓜銀斑病

毒之三條基因體核酸序列亦已在本研究室全部解序完畢，是目前番茄斑萎病毒屬中第四個成員病毒，

其基因體核酸全部解序完成者。另外，花生黃化扇斑病毒的基因體S RNA核酸序列亦已解序完畢。在

核酸訊息已明朗化的情況下，各個不同血清型之廣效性及專一性核酸探針均經製備及成功應用，對田

間番茄斑萎病毒屬病毒病害的快速檢測及其分類地位的確立有非常大的助益。
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ambisense coding strategies) ( 1 7 )。病毒粒子內的三條R N A共

可轉譯出六種蛋白，分別為核鞘蛋白 (N protein)、G 1及

G 2醣蛋白 (G1/G2 glycoproteins)、病毒R N A複製酵素 ( L

p r o t e i n )、及兩種非結構性N S m和N S s蛋白 (NSm and NSs

p r o t e i n s )。L RNA為負極性，其互補股對應產生一大分子

之蛋白 (L protein)，應為複製酵素。M及S RNAs為雙極

性。病毒股M RNA對應產生N S m蛋白，與病毒R N A在植

物細胞與細胞間的移動有關，可能是病毒的移動蛋白

(movement protein) ( 2 3 )，而其互補股對應產生 G1/G2 蛋

白，是G 1及G 2醣蛋白的先驅蛋白，此二蛋白在病毒的套

膜上形成突起 ( s p i k e s )。S RNA病毒股對應產生N S s蛋白，

功能目前尚不清楚，但已知可在感病細胞內形成絲狀體
( 2 2 )；其互補股則對應產生核鞘蛋白 ( N P )。

二、病毒在植物體的感染過程

在自然界，番茄斑萎病毒屬是藉由帶毒的薊馬取食，

進入植物細胞造成感染，而在實驗室的條件下，則以金剛

砂進行機械接種造成植物葉片組織受到輕微的傷害而感

染。整個病毒感染植物的模式乃由 Prins and Goldbach在

1 9 9 8年 (32) 提出，病毒進入植物細胞首先釋放它的套膜，

然後具感染力的核鞘蛋白R N A便進到細胞質中，在這個階

段，病毒R N A會進行轉錄或複製。依據其他負極性病毒相

似的感染過程中觀察到，由轉錄變成複製的樞紐是由細胞

質中游離的核鞘蛋白濃度所控制，在低濃度時，感染過程

開始起動，複製酵素進行m R N A的生產，經轉譯後，產生

不同的病毒蛋白，待核鞘蛋白的濃度提高後，複製酵素便

轉至進行病毒基因體 R N A的複製作用，而完成複製的程

序。至於在細胞質中所觀察到大量平行排列的結晶狀物係

由N S s蛋白組成 ( 2 2 )，目前則對其形成的目的及功能未知。

然而，形成醣蛋白的先驅物則擁有一段訊息序列可使轉譯

工作在粗糙內質網 (rough endoplasmia reticulum, RER) 中

進行，經過醣化作用及裂解過程後，醣蛋白便移至粗糙內

質網出芽 (budding) 的位置。經L蛋白 (複製酵素) 複製的

病毒基因體R N A，便與核鞘蛋白連結，再經由 N S m蛋白

連結便可經由管狀的結構轉移至鄰近的細胞 (23, 41)。另

外，核鞘蛋白包被的R N A構造與醣蛋白結合，經由高爾基

體膜出芽形成新的病毒顆粒，新生成的病毒顆粒可藉由薊

馬的取食而於薊馬體內潛伏複製，再傳播至其他植物。

三、病毒之血清群分類

由於番茄斑萎病毒屬病毒有許多分離株，且其寄主範

圍廣泛，以病徵及寄主範圍來作為分類的依據容易出現混

淆，因此利用血清類緣關係及核酸序列分析便成為重要的

分類依據。番茄斑萎病毒屬病毒在生體外不穩定，在室溫

下其活性僅可維持 2∼4小時，最高致死溫度為 4 0∼5 0℃
( 2 0 )，又具有套膜，純化十分困難，在純化過程中無法去除

的寄主成份，使製備的抗血清專一性不佳。不過近來由於

酵素連結免疫分析 (ELISA) 與西方轉漬法 ( w e s t e r n

blotting) 之改進及單元抗體 (monoclonal antibody) 生產技

術之採用，加上純化方法的改良，使得番茄斑萎病毒屬病

毒分離株間的血清關係得以明朗化。第三屆 To s p o v i ru s屬

國際病毒研討會議於1 9 9 5年在臺灣農業試驗所舉行，依核

鞘蛋白的血清關係將To s p o v i ru s屬病毒分為四個血清群 ( 1 ,

10, 19, 45, 48)，番茄斑萎病毒 T S W V分離株屬於第一血清群

(serogroup I)，與第三、第四血清群皆無血清關係，但與

第二血清群有相互微弱的反應。第二血清群的成員包括花

生輪點病毒 (G roundnut ringspot viru s, GRSV)，番茄黃化

斑點病毒 (Tomato chlorotic spot viru s, TCSV) 均與第一群

的T S W V具微弱血清關係，但核鞘蛋白核啟酸相同度只有

7 7％左右 ( 9 )。第三血清群的代表是感染鳳仙花的鳳仙花疽

斑病毒 (Impatiens necrotic spot viru s, INSV)，於1990 年由

L a w等人發表 ( 2 5 )，與T S W V之核鞘蛋白無血清關係，不過

G 1及G 2蛋白仍有關係。第四血清群以西瓜銀斑病毒

(Watermelon silver mottle viru s, WSMV) 為代表 ( 4 8 )，其成

員還包括花生頂芽壞疽病毒 (Peanut bud necrosis viru s,

P B N V ) ( 3 9 )，兩者之間有血清關係，但均與第一、二、三

型無任何血清關係。然而1 9 9 8年5月於荷蘭 Wa g e n i n g e n農

業大學召開的第四屆To s p o v i ru s屬國際病毒研討會議中，

此病毒屬則擴充 至十個血清群，包 括 1 3個病毒種

( s p e c i e s )，新增的WBNV (Watermelon bud necrosis viru s)
(21) 與先前的W S M V及P B N V具有血清學關係，列為第四血

清群，其他PYSV (Peanut yellow spot viru s) ( 3 8 )，IYSV (I r i s

yellow spot viru s) ( 7 )，PSMV (Physalis severe mottle viru s)
( 8 )，CSNV (C h rysanthemum stem necro s i s v i ru s) ( 11 )，Z L C V

(Zucchini lethal chlorosis vir u s) ( 11 )，及PCFV (P e a n u t

c h l o rotic fan-spot viru s) (50) 則與其他病毒無血清上的關

係，各自獨立形成新的血清群，分別列在第五至第十血清

型 (表一)。

四、病毒基因體核酸之分類

除了核鞘蛋白的血清關係外，核酸序列分析也是番茄

斑萎病毒屬病毒的一個重要分類依據。目前 T S W V、

I N S V、W S M V及P B N V之三個基因體核酸L、M、S RNAs

皆已被解序完成。T S W V的L RNA有8 8 9 7個核啟酸 ( 1 5 )，具

有一個轉譯架構 (open reading frame, ORF)，為負極性

(negative polarity)，對應產生一個331.5 kDa的蛋白分子，

具有RNA 複製酵素的特性。I N S V的L RNA，共有8 8 7 6個

核啟酸，對應產生一個330.3 kDa的蛋白 ( 4 3 )。和T S W V比

較，兩者的胺基酸序列有 6 9 . 5％的相同度。 P B N V的L

R N A有8 9 11個核啟酸，對應產生一個 330 kDa的蛋白 ( 1 8 )。

W S M V的L RNA則有8 9 1 7個核啟酸，對應產生331.8 kDa

的蛋白，與同血清型的 P B N V相較有9 1 . 3％的胺基酸相同
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度，與不同血清型的T S W V及I N S V則有4 4 . 3％和4 6 . 5％的

胺基酸相同度 (曲及葉，未發表結果)。

目前T S W V、I N S V、W S M V、P B N V的M RNA都已

經解序完成。T S W V有4 8 2 1個核啟酸 ( 2 4 )，I N S V有4 9 7 2個
( 2 6 )，W S M V有4 8 8 0個 ( 6 )，P B N V有4 8 0 1個 ( 4 0 )。M RNA具

有雙極性對應策略 (ambisense coding strategy)，有兩個

O R F s，病毒股 (viral sense strand) RNA對應產生一個大約

34 kDa的非結構性蛋白 (NSm) (TSWV:33.6 kDa, INSV: 3 4 . 1

kDa, WSMV:35 kDa, PBNV:34 kDa)，病毒互補股 ( v i r a l

complementary strand) 則產生一個約 130 kDa的大蛋白

( T S W V:127.4 kDa, INSV:124.9 kDa, WSMV:127.6 kDa,

P B N V:127.6 kDa)，此蛋白為 G 1、G2 蛋白的前驅物。

To s p o v i ru s屬M RNA的雙極性特性是B u n y a v i r i d a e科其他屬

病毒所沒有的，其他不感染植物的 B u n y a v i r i d a e科之M

R N A皆為負極性。在T S W V及I N S V的G 1 / G 2蛋白中可發現

一個R G D序列，此序列推測與細胞吸附有關 ( 3 5 )，但在

W S M V及P B N V的M RNA所產生的G l / G 2蛋白則並無此序

列的存在 (6, 40)。

至於S RNA方面，第四屆To s p o v i ru s屬國際病毒研討

會議中，共有 1 3個病毒種，已將核鞘蛋白基因解序完畢

(表一)。第一血清群之T S W V的S RNA具有2 9 1 6核啟酸，

為雙極性的R N A。其可對應產生兩種蛋白，一為由病毒股

R N A對應產生52.4 kDa的非結構性蛋白 (NSs protein)，另

一個為由互補股R N A所對應產生28.8 kDa的核鞘蛋白 ( 1 3 )。

第二血清群的G R S V及T C S V目前已見發表者僅核鞘蛋白

及3' 端的核酸序列，其他部份仍付厥如 ( 9 )。1 9 9 3年，P a n g

等人曾發表一個由巴西分離出的 T S W V分離株，命名為

T S W V- B，所含S RNA有3 0 4 9個核啟酸，其核鞘蛋白基因

與T S W V只有7 7 . 5％的核酸相同度及 7 9 . l％的胺基酸相同

度，與I N S V有6 3 . l％及5 5 . 3％的核酸及胺基酸相同度，與

de Av i l a發表的G R S V與T C S V比較有9 4 . 4％及8 1 . 5％的胺基

酸相同度 ( 3 0 )，此結果顯示其與第二血清群的G R S V相近，

此分離株應屬於G R S V。第三血清群的 I N S V，目前已知S

R N A有2 9 9 2個核啟酸，其5' 端之核酸序列仍不完全，其核

鞘蛋白與T S W V只有6 7％的相似度，N S s蛋白也只有5 1 . 9

％ ( 1 4 )。第四血清群的W S M V具有3 5 3 4個核啟酸，同樣也

是雙極性R N A，可對應產生2 7 5個氨基酸的核鞘蛋白及4 3 9

個胺基酸的 N S s蛋白。WSMV S RNA的核啟酸長度較

T S W V及I N S V分別長 6 l 8及5 4 2個核啟酸，主要原因是

W S M V的S RNA在兩基因間的非轉譯區有1 2 6 1個核啟酸，

比起T S W V及INSV 長了7 5 2及6 1 3個核啟酸 ( 5 1 )。P B N V的S

R N A有3 0 5 7個核啟酸，亦具有兩個轉譯架構，可產生一個

49.5 kDa的N S s蛋白及30.6 kDa的核鞘蛋白 ( 3 9 )，其中核鞘

蛋白的胺基酸跟W S M V有8 6％的相同度。另外， W B N V

的核鞘蛋白有2 7 5個胺基酸，比其他血清群的病毒長 1 3∼

2 9個胺基酸，其核鞘蛋白的胺基酸跟W S M V及P B N V有7 9

∼8 1％的相同度，與其他血清群則只有4 4∼4 6％的胺基酸

相同度 ( 2 1 )。因此W S M V，P B N V及W B N V同屬於第四血清

番茄斑萎病毒屬病毒發生偵測 1 2 7

表一、番茄斑萎病毒屬核鞘蛋白基因之胺基酸序列相同度

Table 1. Amino-acid sequence identities (%) of the N genes of tospoviruses.

S e r o g r o u p I I I I I I I V V V I V I I V I I I I X X
Vi r u s T S W V T C S V G R S V I N S V W S M V P B N V W B N V P Y S V I Y S V P S M V C S N V Z L C V P C F V

T S W V 1 0 0 7 7 7 8 5 5 3 3 3 3 3 2 2 6 3 4 2 9 7 7 7 3 1 9
T C S V 1 0 0 8 1 5 5 2 6 3 3 3 1 2 3 3 4 2 9 7 5 7 3 2 2
G R S V 1 0 0 5 4 3 3 3 4 3 3 2 2 3 3 2 9 7 5 7 5 2 3
I N S V 1 0 0 3 0 3 0 2 9 2 3 3 0 2 8 5 8 5 2 2 2
W S M V 1 0 0 8 6 8 5 2 4 4 4 5 7 3 3 3 2 2 2
P B N V 1 0 0 8 5 2 3 4 4 5 7 3 2 3 1 2 4
W B N V 1 0 0 2 2 4 3 5 8 3 2 3 0 2 1
P Y S V 1 0 0 2 1 2 3 2 5 2 0 6 6
I Y S V 1 0 0 4 9 3 5 3 2 2 7
P S M V 1 0 0 3 4 2 9 2 2
C S N V 1 0 0 8 2 2 2
Z L C V 1 0 0 2 1
P C F V 1 0 0

Data from the Fourth International Symposium on Tospoviruses and Thrips in Floral and Vegetable Crops (Wageningen, The
Netherlands, May 2-6, 1998, communicated by Dr. R. Kormelink). TSWV: To m a t o spotted wilt viru s (Australia, USA, The
Netherlands), TCSV: Tomato chlorotic spot viru s (Brazil), GRSV: G roundnut ringspot viru s (South Africa), INSV: I m p a t i e n s
n e c rotic spot viru s (USA, Europe), WSMV: Watermelon silver mottle viru s ( Taiwan, Japan), PBNV: Peanut bud necrosis viru s
(India), WBNV: Watermelon bud necrosis viru s (India), IYSV: Iris yellow spot viru s (The Netherlands), PSMV: Physalis severe
mottle viru s ( Taiwan), CNSV: C h rysanthemum stem necrosis viru s (Brazil), ZLCV: Zucchini lethal chlorosis viru s ( B r a z i l ) ,
P C F V: Peanut chlorotic fan-spot viru s ( Ta i w a n )



群，但為不同種的病毒。獨立於以上四種血清群的 P Y S V

其S RNA具有2 9 7 0個核啟酸，其病毒股R N A可對映產生一

個53.2 kDa的N S s蛋白，病毒互補股R N A可對映產生一個

28.0 kDa的N蛋白與其他血清群只有 2 2∼2 6％的胺基酸相

同度，此外P Y S V的S RNA的互補股上具有其它血清群所

沒有的第三個轉譯架構，估計可對應產生約 7.5 kDa的蛋

白 ( 3 8 )。至於I Y S V的S RNA有3 1 0 5個核啟酸 ( 7 )，具有兩個

轉譯架構，可產生一個50.1 kDa的NSs protein及30.5 kDa

的核鞘蛋白，核鞘蛋白與第四種血清群有4 4％的胺基酸相

同度，其他皆偏低。P S M V與I Y S V類似，與第四種血清群

有較高約5 8％的核鞘蛋白相同度。 C S N V與Z L C V相近，

有8 2％的核鞘蛋白相同度，且與第一和二種血清群有7 5∼

7 7％的核鞘蛋白相同度。至於P C F V則與P Y S V較接近有6 6

％的核鞘蛋白相同度，而與其他番茄班萎病毒屬病毒僅有

1 9∼2 7％的相同度。

雙極性的 S及M RNA中均具有一富含 A - U的核酸序

列，此區域位在兩個O R F之間，可形成一髮夾狀構造，目

前推測其可能跟轉錄終止有關。至於基因體的5' 及3' 非轉

譯區則可互相配對形成一鍋柄狀的構造 ( p a n h a n d l e

s t r u c t u r e )，使R N A形成一假環狀構造 ( p s e u d o - c i r c u l a r

s t r u c t u r e )，這種鍋柄狀的構造可能是病毒的一種轉錄及複

製的辨識構造 ( 1 7 )。比較目前已發表的番茄斑萎病毒屬病

毒S RNA，發現其病毒股的3' 端末有8個核啟酸是相同的

( 5 ' - A U U G C U C U - 3 ' )，再比較已解出整個基因體 L、M及S

R N A的 T S W V、I N S V、W S M V及P B N V，也可發現到在L

及M病毒股的3' 端末亦具有同樣的核酸序列，此核酸序列

對To s p o v i ru s屬而言是一個非常重要的分類特徵 ( 1 2 )。在

B u n y a v i r i d a e這一科的分類特性裡，各屬中的不同病毒分

離株其基因體病毒股R N A之3' 端至少有8個核啟酸序列相

同，但各屬間此種保留序列均不相同 ( 2 9 )。

五、西瓜銀斑病毒在臺灣之發生及其特性

西瓜銀斑病毒W S M V首先由1 9 8 8年葉氏等 (49) 由田間

西瓜及溫室的刺角瓜中分離出。1 9 9 0年，陳氏等報告此病

毒所引起之病害已成為彰化、雲林沿海西瓜栽培一大障

礙，並證實所分離之病毒係由南黃薊馬 (T h r i p s p a l m i

Karny) 所傳播。近年來，東海岸及屏東若干西瓜栽培區，

因W S M V感染蒙受嚴重損失。田間西瓜病株出現節間縮

短，植株矮化，幼葉斑駁、皺縮，末稍直立、萎縮、壞

疽、焦枯，果實脫落或縮小畸形，並伴隨壞疽斑點或銀色

斑駁病徵 ( 4 9 )。此外近年嘉義，台南之洋香瓜產地亦受此

病毒侵襲，損失慘重， W S M V已成為本省瓜類之首要殺

手，並為本省夏季西瓜及洋香瓜生產之最重要限制因子。

本實驗室晚近亦證實由冬瓜 ( 4 )、甜瓜、萹蒲等所分離之病

毒亦均屬於此類之病毒。可以預見此病毒在本省蔬果栽培

區分布廣泛，夏季高溫季節，在薊馬蟲口密度高的情況

下，將成為瓜類生產之棘手問題。

葉氏等 (49) 在彰化大城西瓜栽培區分離所得之西瓜分

離株，其特點主要是可系統性危害葫蘆科 (C u c u r b i t a c e a e)

植物及媒介昆蟲為南黃薊馬 (Thrips palmi K a r n y )。其核鞘

蛋白血清性狀與血清型I的番茄斑萎病毒T S W V、血清型I I

的花生輪斑病毒G R S V、番茄黃斑病毒T C S V及血清型 I I I

的鳳仙花疽斑病毒 I N S V，並無血清學的關係，故被列為

血清型I V ( 4 6 )。

台灣之W S M V西瓜分離株 ( 4 6 )、台灣之W S M V番茄分

離株 ( To s p o - To ) ( 2 )、日本的W S M V西瓜分離株 ( 2 0 )、印度的

花生分離株P B N V (34) 及印度的西瓜分離株W B N V (21) 間，

有血清關係，屬於同一血清型，顯然亞洲地區之番茄斑萎

病毒屬病毒有別於歐洲及美洲大陸，自成一個血清群。

在核酸層次方面，晚近其三條基因體核酸序列亦已被

本研究室全部解序完畢，目前是 To s p o v i ru s屬中第四個病

毒基因體核酸全部解序完畢者， W S M V的S RNA全長有

3 5 3 4個核酸，其核鞘蛋白基因與其它已發表之不同血清型

的番茄斑萎病毒屬病毒比對，有 2 2∼5 7％的相同度 ( 4 7 ,

5 1 )；而M RNA全長有4 8 8 0個核酸，其N S m及G 1 / G 2蛋白，

與T S W V及I N S V比對，僅有3 1∼4 1％的相同度 ( 6 )；至於L

R N A全長有8 9 1 7個核酸，其對應產生的複製酵素與T S W V

及I N S V比對，則僅有 2 2∼4 7％的相同度 ( u n p u b l i s h e d

d a t a )，且三條基因體核酸在 3' 端皆有 5 ' - A U U G C U C U - 3 '

的序列，從遺傳分子的分析結果顯示，確實證明西瓜銀斑

病毒W S M V為To s p o v i ru s屬中之獨立的一個種。由於本研

究室已解出W S M V所有遺傳訊息，未來對於病毒的診斷及

防治則可輕易從核酸層次上著手。

六、花生黃化扇斑病毒在臺灣之發生及其特性

1 9 9 2年，陳氏於嘉義鹿草、彰化秀水等地發現少數花

生葉片有輪紋之病徵，在電顯下觀察可發現類似番茄斑萎

病毒屬病毒之粒子，接種於奎藜可發現有輪紋病斑，而後

證實其媒介昆蟲為小黃薊馬 (S c i rtothrips dorsalis H o o d )，

此病毒後被命名為花生黃化扇斑病毒 (Peanut chloro t i c

fan-spot viru s, PCFV) ( 5 )。其核鞘蛋白血清性狀與血清型 I

的番茄斑萎病毒 T S W V、血清型 I I的花生輪斑病毒

G R S V、血清型 I I I的鳳仙花疽斑病毒T C S V及血清型 I V的

西瓜銀斑病毒W S M V，並無血清學的關係 ( 4 8 )，因此其核

鞘蛋白血清性狀於1 9 9 8年第四屆To s p o v i ru s屬國際病毒研

討會議中被列為第十血清型。目前其基因體S RNA核酸序

列，亦已由本研究室解序完畢，全長2 8 3 3個核啟酸，包含

有兩個轉譯架構、中央非轉譯區及5' 和3' 非轉譯區。其中

非結構性蛋白 (NSs) 基因位在病毒股上，對應產生 5 1 . 5

k D a的蛋白，與其他已發表之番茄斑萎病毒屬的病毒相

較，其胺基酸的相同度有1 9 . 3∼5 4 . 2％。而P C F V的核鞘蛋

白基因位在病毒的互補股上，對應產生一個 31.1 kDa的蛋
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白，與其他已發表之番茄斑萎病毒屬的病毒相較，有 2 2 . 3

∼6 7 . 5％的胺基酸相同度。此外在其基因體核酸的 3' 端亦

具有5'-AUUGCUCU-3' 的序列 (unpublished data)。因此從

遺傳分子的結果顯示，證實 P C F V是To s p o v i ru s屬中之一新

種。

七、快速偵測技術之最新發展

番茄斑萎病毒屬病毒在全球許多重要經濟作物及花卉

上造成重大損失，為防治此病毒屬之病毒，不同番茄斑萎

病毒屬病毒之快速簡易偵測鑑定系統的建立實為當前要

務。近年來，本研究室研發新的方法，利用單斑寄主奎藜

大量繁殖病毒，可迅速純化五個不同血清型病毒的核鞘蛋

白，包括有番茄斑萎病毒T S W V、花生輪斑病毒 G R S V、

鳳仙花疽斑病毒I N S V、西瓜銀斑病毒 WSMV 和花生黃化

扇斑病毒 P C F V，並進而製備高專一性的核鞘蛋白抗血

清。在經過免疫擴散反應、酵素聯結血清反應及西方轉漬

法等分析的結果發現，花生黃化扇斑病毒 P C F V的核鞘蛋

白與其他番茄斑萎病毒屬病毒血清型 I∼I V皆無反應，亦

即除了血清型 I的番茄斑萎病毒T S W V和血清型I I的花生輪

斑病毒G R S V有微弱的血清學交互反應外，其餘均只與本

身同源之抗原產生反應，彼此間不反應，且不與健康植株

起非專一性反應。顯示花生黃化扇斑病毒 P C F V與各個血

清型彼此間並無血清學上的關係。除此之外，晚近由美國

農部徐惠迪博士協助指導下，本研究室更進一步完成了番

茄斑萎病毒T S W V、鳳仙花疽斑病毒 I N S V、西瓜銀斑病

毒 W S M V及花生黃化扇斑病毒PCFV 四種血清型之單元抗

體的製備，因此這些血清將為國內及國際間番茄斑萎病毒

屬病毒之診斷鑑定提供完整之良好工具。

另外，在核酸訊息已明朗化的情況下，目前更著手進

行各個不同血清型專一性及廣效性核酸探針之製備。除了

利用核鞘蛋白基因作為探針，可檢測不同血清型的病毒之

外，晚近本實驗室亦利用番茄斑萎病毒屬病毒L RNA具有

高度的相似度之特性，設計出簡併性引子 ( d e g e n e r a t e

p r i m e r s )，已可成功地廣泛應用在番茄斑萎病毒 T S W V、

花生輪斑病毒G R S V、鳳仙花疽斑病毒I N S V、西瓜銀斑病

毒W S M V及花生黃化扇斑病毒P C F V五個不同血清型的病

毒進行檢測，除了本身番茄斑萎病毒屬的病毒可檢測外，

與其他的病毒屬，如較相近的 Te n u i v i ru s及較疏遠的

To b a m o v i ru s、P o t e x v i ru s、P o t y v i ru s、N e p o v i ru s及

C u c u m o v i ru s屬之病毒並不會反應，顯示此簡併性引子對

番茄斑萎病毒屬具有高度的專一性。如此對於田間番茄斑

萎病毒屬病毒病害的快速檢測及其分類地位的確立有非常

大的助益。此外，本研究室目前已構築番茄斑萎病毒

T S W V、花生輪斑病毒G R S V、鳳仙花疽斑病毒 I N S V及西

瓜銀斑病毒W S M V之核鞘蛋白基因之轉基因煙草，期能得

到分別對番茄斑萎病毒屬四個血清群病毒具專一性抗性之

轉基因煙草，可作為生物分析鑑定病毒之用，以提供另一

個簡便迅速的生物檢定系統。

八、結論

番茄斑萎病毒屬病毒廣泛分布於熱帶、亞熱帶及溫帶

地區，在許多重要的經濟作物及花卉上造成重大的損失。

目前番茄斑萎病毒屬病毒已擴充至十個血清型，確定的病

毒種有1 3種之多，其中西瓜銀斑病毒W S M V及花生黃化扇

斑病毒P C F V就發生在台灣，另外 Physalis severe mottle

v i ru s (PSMV) 亦源自台灣 ( 8 )，由此可知，番茄斑萎病毒屬

的族群分布在台灣具有相當高的比例，顯示台灣可為世界

上研究此屬病毒的重鎮。番茄斑萎病毒屬寄主範圍廣泛且

病徵差異大，不易以寄主範圍及病徵作為各分離株之分類

依據。所以，目前以血清類緣關係及核酸序列分析為重要

依據。目前本研究室已製備有五種血清型之多元抗體及四

種血清型之單元抗體，這些血清將為國內及國際間番茄斑

萎病毒屬病毒之診斷鑑定提供完整之良好工具。此外，晚

近西瓜銀斑病毒之三條基因體核酸序列已被本研究室全部

解序完畢，目前是番茄斑萎病毒屬中第四個病毒基因體核

酸全部解序完畢者，另外花生黃化扇斑病毒基因體 S

R N A核酸序列亦已解序完畢，因此在獲得了核酸的資訊

下，目前所著手製備的核酸探針及簡併性引子對，未來對

於田間番茄斑萎病毒屬病毒病害的快速檢測及其分類地位

的確立將有非常大的助益。
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To s p o v i ru s is the only genus in the arthropod-borne family B u n y a v i r i d a e that infects plants. In Ta i w a n ,

Watermelon silver mottle viru s (WSMV), a tospovirus transmitted by Thrips palmi Karny in a persistent

m a n n e r, has become a major limiting factor for growing watermelon and other cucurbits. In addition, a

tospovirus transmitted by S c i rtothrips dorsalis Hood was isolated from peanut in central Taiwan and

designated as peanut chlorotic fan-spot virus (PCFV). Because the broad host range and complications in

s y m p t o m a t o l o g y, it is difficult to classify tospoviruses by biological properties. Thus, serological properties

and the amino acid identities of the structural nucleocapsid proteins (NPs) are considered important

descriptors for classification of tospoviruses. Recently, we have developed a fast and effective method to

purify NPs of tospoviruses in different serogroups, using the leaf tissues from virus-infected local lesion

host Chenopodium quinoa as starting material. Highly specific polyclonal and monoclonal antibodies were

produced against NPs of tospoviruses from different serogroups. To further characterize WSMV at the

molecular level, the complete nucleotide sequences of its L, M, and S RNAs have been determined by our

l a b o r a t o r y. This represents the fourth tospovirus with the whole genomic information elucidated. In

addition, the complete nucleotide sequence of PCFV S RNA has also been determined. Based on molecular

information, specific primers for detecting different serogroups by RT-PCR and specific nucleic acid probes

derived from N genes for identifying specific species are now available. The described serological and

nucleic acid techniques provide a fast and accurate way for identification and diagnosis of tospoviruses.

Key words : To s p o v i ru s, serological property, amino acid identity.


