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Abstract：Homology and phylogenetic tree analysis of genus Bymovirus suggested that the 5 一UTR of 

RNA1 and RNA2 of the same virus were more similar than those of the same RNAs of different virus— 

es．but the instance of 3 UTR was opposite．Secondary structure analysis on polypoteins showed that 

P3 and 14K encoded by RNA1 contained transmembrane(TM)stuctures．TM region in P3 protein of 

BaM MV ALS1 isolates was toxic to the E ．coli．By analogy to other members of family Potyviridae． 

these structures were predicted to have the function as attachment to the membranes．P2 protein en— 

coded by RNA2 also contained two TM regions．Some BaMMV isolates which were maintained me— 

chanically for a long period of times occurred deletions in these regions and were not transmitted by 

Polymyxa graminis．It was suggested that the TM structures were closely related to vector transmis— 

sion． 

Key words：Genus Bymovirus；Phylogenetic tree analysis；Transmembrane structure；Vector trans— 

mission 

摘要：对大麦黄花叶病毒属成员的同源性和系统进化树分析表明，同一病毒 RNA1和 2基因组 5'-UTR区域在进化 

上的相关性高于不同病毒同一 RNA组分间的关系，而 3'-UTR则相反。蛋白质二级结构分析显示 RNA1编码的 

P3和 14K蛋白存在跨膜结构。BaMMV 6 1分离物 P3蛋白跨膜结构在大肠杆菌中原核表达时有致死作用。类 

比P0tyviridae科其它属成员功能，此 2个蛋白可能与膜附着功能相关。RNA2编码的 P2蛋白存在两个结构保守的 

跨膜区域，一些摩擦接种保存的大麦和性花叶病毒(BaMMV)分离物和燕麦花叶病毒(OMV)P2蛋白此两个结构 

(或一个)缺失后，不能由介体禾谷多粘菌(P．graminis)传播，揭示 P2蛋白跨膜结构与禾谷多粘菌传播能力相关。 

关键词：大麦黄花叶病毒属；系统进化树分析；跨膜结构；介体传播 
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大麦黄花叶病毒属(genus Bymovirus)成员由 

土壤 中 的禾 谷 多粘 菌 (Polymyxa graminis)传 

播[1,2】。和马铃薯 Y病毒科(family Potyviridae)其 

他属不同的是该属成员具两种长度的病毒粒子，基 

因组 为双组分单链正义 RNA。目前 已知的 一 

0 irus属成员包括大麦黄花叶病毒(Barley yellow 

优0satc 7alrRS． BaYMV)、大麦和性花叶病毒(Barley 

mild 0saic ir“s，BaMMV)、燕麦花叶病毒(Oat 
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，，losaic ir“S，OMV)、水 稻坏 死花 叶病 毒 (Rice 

Pfrosis，，20sⅡif irus，RNMV)、小麦梭条斑花叶病 

毒(Wheat spindle streak mosaic virus，WSSMV)和 

小麦黄 花 叶病 毒 (Wheat yellow mosaic virus， 

wYMv)。由于基因组结构和传播方式上的特殊 

性，使得该属成员在研究病毒基因组组分分化和介 

体传播分子机制上具有重要的意义。然而，由于研 

究难度大，进展缓慢。本文通过分析 EMBL／DDBJ／ 

GenBank数据库中登录的该属成员序列，探讨 了 

UTR及一些编码蛋白的结构和可能功能。 

1 材料与方法 

1．1 序列数据 

用于分析的 Bymovirus属成员序列引自<植物 

病毒描述>光盘版数据库，包括 2002年 1月前释放 

的该属所有成员序列l3 J。 

1．2 序列分析 

序列同源性及系统进化树分析主要采用 Wis— 

consin(GCG)软件包 10．0版本中程序ll4 J。 

1．3 蛋白质跨膜结构分析 

蛋白质跨膜结构采用 DAS和 TopPred2(斯德 

哥尔摩大学)[ ，引、HMMTOP(匈牙利科学院)[ 、 

PredictProtein(哥伦比亚大学)l8 J、SOSUI(东京农 

工大学 )[引、TMAP (瑞典 卡罗林斯卡研 究所)、 

TMHMM(丹麦科技大学生物序列分析中心)ll oJ和 

TMpred(欧洲分子生物学网络)[̈]等程序进行分 

析，不同程序预测的跨膜结构在长度和位置上有差 

异的以TMHMM程序预测结果为准ll 。 

2 结果 

2．1 UTR结构及系统进化 

比较所有 Bymovirus属成员的序列发现，不同 

病毒 RNA1的 5 一UTR长分别为 147—149(BaM— 

MV)、171—173(BaYMV)、176(OMV)和 161—163 

(WYMV)个核苷酸，RNA2的 5 一UTR长 139—142 

(BaMMV)、154—155(BaYMV)、77(OMV)和 169 

— 173(wYMv)个核苷酸，RNA1的 3 一UTR长分 

别为 337—338(BaMMv)、228—233(BaYMV)、 

257—259(WYMV)、165(RNMV)、351(OMV)和 

231—237(WSSMV)，RNA2的 3 一UTR长分别为 

696—702(BaMMV)、755—757(BaYMV)、767— 

768(WYMV)和 1193(OMV)，同一病毒不同分离 

物间相应区域的长度差异很小。但该属成员两个 

RNA组分的 3 一UTR长度差异很大，RNA1的 3 一 

UTR长度 与 其 他 Potyviridae科 成 员 相 似，但 

RNA2的3 一UTR比RNA1长许多，分析表明 OMV 

和BaMMV-UKM RNA2的3 一UTR存在重复序列。 

Bymovirus属成员基因组 UTR的核苷酸序列同源 

性分析表明，同一病毒两个 RNA组分的 5 一UTR序 

列同源性高于不同病毒同一 RNA组分间的同源 

性；而同一病毒不同 RNA组分的 3 一UTR区域同源 

性低于不同病毒同一 RNA组分(表 1)。系统进化 

树分析显示：同一病毒 RNA1和 RNA2的 5 一UTR 

总是位于同一进化分支，3 一UTR分析则相反，不同 

病毒同一 RNA组分总是成簇出现(图 1)。 

表 1 大麦黄花叶病毒属成员非编码区的同源性比较(％) 

Table．1 Comparison on nucleotide sequences of 3"-untranslated regions of some Bymoviruses(％ ) 

BaMM V RNA2 W YMV RNA1 WYMV RNA2 BaYMV RNA1 BaYMV RNA2 0MV RNA1 

5 ．UTR 

BaM M V RNA1 

BaM M V RNA2 

W YM V RNA1 

W YM V RNA2 

BaYM V RNA1 

BaYMV RNA2 

0MV RNA1 

3 ．UTR 

BaM M V RNA 1 

BaM M V RNA2 

W YM V RNA1 

W YM V RNA2 

BaYM V RNA1 

BaYM V RNA2 

37 

41 

60 

42 

50 

43 

45 

43 

47 
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W YM V．YA RNA 2 

图1 大麦黄花叶病毒属所有已知成员 RNA1和 RNA2的 UTR核苷酸序列系统进化树分析 

(a)：5'-UTR；(b)：3'-uTR(0Mv、RNMV和 BaMMV 3'-UTR序列差异太大而忽略)。 

Fig．1 Phylogenetic tree analysis on nucleotide sequences of RNA1 and RNA2 UTR of bymoviruses 

(a)：5'-UTRi(b)：3'-UTR(omitted 0MV，RNMV and BaMMV) 

序列登录号分别为 BaMMV[Nal：D83408(RNA1)和 D83409(RNA2)i Fre：L49381(RNA1)和 X82625(RNA2)；UKF：Y10973(RNA1)和 

X90904(RNA2)；UKM：Y10974(RNA1)和 X84802(RNA2)；ASL1：AJ242725(RNA1)和 X75933(RNA2)]、BaYMV[Jap：1301091(RNA1)和 

DO1092(RNA2)i Ger：X69757(RNA1)和 D01099(RNA2)；YC：AJ132268(RNA1)和 AJ132269(RNA2)]、OMV[AJ306718(RNA1)和 AJ306719 

(RNA2)]、WYMV[-HC：AF067124(RNA1)和 AF041041(RNA2)；Jap：D86634(RNA1)和 D86635(RNA2)；YZ：AJ131981(RNA1)和 AJ131982 

(RNA2)；YA：AJ239039(RNA1)和AJ242490(RNA2)]和 WSSMV[Fre：X73883(RNA1部分序列)和 CA2：AB010578(RNA1部分序列)](b) 

Fig．1 Phylogenetic tree analysis on nucleotide sequences of RNA1 and RNA2 LrrR of bymoviruses(a)5'-UTR；(b)3'-UTR(omitted OMV，RNMV 

and BaMMV)Accession number of these sequence：BaMMV[Nal：D83408(RNA1)and D83409(RNA2)；Fre：L49381(RNA1)and X82625 

(RNA2)；UKF：Y10973(RNA1)and X90904(RNA2)；UKM：Y10974(RNA1)and X84802(RNA2)；ASL1：AJ242725(RNA1)and X75933 

(RNA2)]、BaYMV[Jap：1301091(RNA1)and1301092(RNA2)；Ger：X69757(RNA1)andD01099(RNA2)；YC：AJ132268(RNA1)andAJ132269 

(RNA2)]、OMV[AJ306718(RNA1)andAJ306719(RNA2)]、WYMV[HC：AF067124(RNA1)andAF041041(RNA2)；Jap：D86634(RNA1)and 

D86635(RNA2)；YZ：AJl31981(RNA1)and AJ131982(RNA2)；YA：AJ239039(RNA1)and AJ242490(RNA2)]and WSSMV【Fre：X73883 

(RNA1 partial sequence)and CA2：AB010578(RNA1 partial sequence)] 

维普资讯 http://www.cqvip.com 

http://www.cqvip.com


第 4期 陈 炯等：大麦黄花叶病毒属成员 UTR系统进化树分析及编码蛋白跨膜结构推测 347 

RNA2 

图 2 推测的 Bymovirus属成员 P2蛋白的跨膜结构序列及其位置 

分离物序列登录号参看图 1表 3。 

Fig，2 Predicted transrnembrane structures and locations of P2 protein encoded by bymoviruses RNA2 

The accession nulTlbels of these isolates were showed in Figure 1 and Table 3， 

2．2 RNA1编码蛋白结构及跨膜推测 

Bymovirus属成员 RNAl编码一个分子量为 

263～270kD的多聚蛋白。随后酶解生成 P3(30～ 

40kD)、7K(7～8kD)、CI(70～75kD)、14K(7～ 

14kD)、NIa～ VPg(20～ 22kD)、NIa—Pro(24～ 

25kD)、NIb(59～61kD)和 CP(25～35kD)，各蛋白 

裂解位点双氨基酸残基通常为 Q／／A(或 S)，但 

7K2／NIa—Vpg和 NIa—VPg／NIa—Pro连接处为 E／／G 

(或 A)。 

RNA1编码的多聚蛋白二级结构分析表明，所 

有成员 P3和 14K蛋白均存在高度疏水的 a一螺旋， 

形成典型的跨膜结构，但仅 BaMMV的 7K蛋白存 

在一个 a一螺旋(表 2)。不同病毒 P3蛋白中跨膜结 

构位置和数目有所差异，但 14K蛋白跨膜结构较为 

保守。跨膜结构推测表明，所有成员的“14K”蛋白 

均为单链一次跨膜蛋白，N一端位于胞外，C端位于 

胞 内。 

2．3 RNA2编码蛋白结构及跨膜推测 

Bymovirus属成员基因组 RNA2编码两个功能 

性成熟 蛋 白，P1(25～30kD)和 P2蛋 白 (70～ 

75kD)，连接位点双氨基酸序列为 G／／A(或 S，OMV 

中为 N)。 

序列分析表明，一些长期摩擦接种保存的病毒 

分离物 RNA2存在缺失。缺失主要发生在 P2蛋白 

编码区的 3 一端，特别是一个摩擦接种保存多年的 

OMV英国分离物 P2蛋白编码区域几乎完全缺失。 

仅余 N一末端 29个和 C终端的 27个氨基酸，BaM． 

MV-JG分离物缺失发生在 P2蛋白编码区的 N一端 

(表 3)。 

表 2 大麦黄花叶病毒属成员 RNA1编码蛋白跨膜结构推测 

Table．2 PredictiOn of transI珏embr ne regions of the polyprotein ell· 

coded byRNA1 ofBymoviruses 

1，数 目从该蛋 白第一个氨基酸残基算 起 ；2。序列未知。 

跨膜结构预测显示，Bymovirus属成员野生型 

P2蛋白均存在两个由疏水氨基酸残基组成的 a一螺 

旋，能形 成两个跨 膜结构。其中主要 跨膜结构 

(TM2)存在于蛋白的C末端，次要跨膜结构(TM1) 

位于 N一端 1／3长度区域处(表 3，图 2)。序列同源 

性分 析 表 明 BaYMV、wYMv 和 WSSMv 三者 

TM2结构的氨基酸序列同源性为 100％。与 BaM— 

MV的TM2同源性也达 47％，而前三者整个 P2蛋 
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白的同源性仅为 56％一59％，与 BaMMV仅为22％ 

一 25％。摩接保存的 BaMMV分离物缺失区域总 

是包含这两个 TM结构之一(图 2)。 

表 3 大麦黄花叶病毒属成员 P2蛋白大小、报道的序列缺失部位及 

跨膜结构(TM)位置 

Table．3 Sizes of P2 protein of Bymoviruses，reported deletions and 

positions of transmembrane regions 

1．P2蛋白起始氨基酸为 1计算；2，总长(氨基酸残基数目)；3。实验 

证实不能菌传：4，仅有摩擦接种保存的分离物并且存在大片段的缺 

失(和其他成员比较)；5．序列未登录．引自[3]。 

3 讨论 

一

般认为，病毒基因组的末端结构包含转录、复 

制及病毒粒子包装所必需的信息。3 一UTR最重要 

的功能是在负链 RNA合成的起始过程中与复制复 

合物相互作用，并防止病毒 RNA的降解。也有报 

道认为3 一UTR的二级结构能影响烟草脉斑驳病毒 

( f∞ vei m0ttli g ir“s，TvMv)侵染植株的 

症状表现强弱【1 3l。5 ．UTR具转录增强子的作用， 

也是基因组 RNA不依赖于 5 一帽子结构的翻译模式 

所必需的【1 4l。Subr等通过分析 BaMMV基因组 

RNA1和 2的 UTR结构，认为其 UTR中两个短的 

基序可能是聚合酶的识别位点【1 。但本文分析并 

没有发现其他病毒也存在类似的保守基序。By— 

o irus属成员 UTR的分析揭示同一病毒 RNA1 

和 RNA2的3 一UTR进化相关性低于不同病毒间同 
一 RNA组分间的关系，而同一病毒 RNA1和 RNA2 

的 5 一UTR之间的进化相关性要高于不同病毒同一 

RNA组分间的关系。推测可能 5 一UTR主要以一 

级结构形式被病毒特异性的复制酶复合物识别，差 

异较大的病毒 3 一UTR序列有可能主要以二级结构 

被寄主核糖体识别而起始翻译。倘将 RNA1(去除 

其 3 ．UTR)拼接在 RNA2(去除其 5 一UTR)的 5 一末 

端，则 Bymovirus属成员与Potyviridae科其他 5属 

成员基因组结构基本一致，但其双组分 RNA基因 

组的分化仍有待研究证实。 

RNA1编码的 P3蛋白以及两个小分子量疏水 

蛋白(7K和 14K蛋白)在该属成员生活周期中的意 

义至今仍不清楚，但 BaMMV ASL1分离物原核表 

达的缺失突变分析证明其 P3蛋白第210—250位氨 

基酸对于大肠杆菌有毒害作用【1 ，该区域恰好是 

BaMMV P3蛋白主要跨膜结构区，因此毒性有可能 

是跨膜 结构 引起 的。Rodriguez—Cerezo等制备 了 

TVMV的 P3蛋白抗体并作免疫金标分析，发现免 

疫金颗粒几乎都分布在柱状内含体附近【16]。但 

Langenberg和 Zhang按 Rodriguez—Cerezo等方法来 

确定 TEV P3蛋白定位却得出了不同结论，免疫金 

颗粒分布在植物细胞核仁、核或核内含体附近，P3 

蛋白从核仁迁移到核基质，在侵染过程中相关核基 

质成为核内含体的一部分，因此认为 TEv P3蛋 白 

是形成核内含体的第 3种病毒编码蛋白(前 2种分 

别为 Nla—VPg和 Nlb)【17]。P3定向到核内可能起 

暂时抑制寄主基因的表达的作用，类似脊髓灰质炎 

病毒属(genus Poliovir“s)编码的 2A蛋白功能【1 8l， 

且该蛋白通常和病毒 RNA复制相关蛋白(如 CI、 

Nlb、和 VPg)一起，因此有可能和该属成员的基因 

组 RNA复制相关。但 P3蛋白还可能具有其他功 

能，Rodriguez．Cerezo和 Shaw研究表明 TvMv P3 

蛋白存在于病毒侵染细胞的细胞膜碎 片提取物 

中【1 ，但我们的分析表明，TVMV P3蛋白不含有 

跨膜结构，文献结果可能是由于 P3和 6K2蛋白的 

不完全水解引起的，后者具有一个典型的跨膜结构。 

小分子量的疏水蛋白(TGB3)在马铃薯 x病毒属 

(genus Potexvirus)、香 石 竹 潜 隐病 毒 属 (genus 

Carlavirus)、大麦病毒属(genus Hordeivirus)和甜 

菜坏死黄脉病毒属(genus B nyvirus)等成员中均存 

在，参与病毒的细胞间运动，主要起到协助运动复合 

物定向到膜上 的作用【2。。。Bymovirus属成 员的 

14K蛋白结构类似，可能具相似作用。 

P2蛋白为 By ,novirus属成员特有的介体传播 

蛋白，不同于相对应的 Potyviridn 科其他 5属成员 

介体传播蛋白 HC-Pro，后者不存在跨膜结构，这可 

能是由于禾谷多粘菌介体获取 Bymovirus属成员 

病毒的过程需要病毒进行跨膜运动(穿越真菌介体 

细胞膜)，而其他属成员是以蚜虫或飞虱等以非持久 

性方式作传播，病毒直接经由介体刺针式口器进出 

植物细胞，传播过程不需要病毒的跨膜。摩擦接种 

保存的分离物通常缺失 P2蛋白区域跨膜 区域，这 

些缺失分离物不能再被禾谷多粘菌传播【2卜 ，但 

该属成员 P2蛋 白不影响实验室条件下的病毒复 

制、包装和寄主植物的症状表现等。迄今为止仍没 

有田间 Bymovirus属成员 自发缺失体的报道，这可 
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能是由于 自然界存在介体传播选择压力。该属成员 

机械传播困难，且不能种传，因此缺失突变体在自然 

条件下无法长期存活；但实验室条件下，缺失突变体 

可以经由人工摩接接种而存活并积累变异，并逐渐 

取代野生型而成为主要类型 类似的现象在其他一 

些菌 传 病 毒 属 如 真 菌 传 棒 状 病 毒 属 (genus 

F“rovir“s)、花生丛簇病毒属(genus Pef “ irus)和 

BPn3roir“ 成员中也均有报道【 。 
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