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国内外樱桃植原体（Phytoplasma）病害研究进展

穆 雪，赵 洋，李春艳，汪卫星*

（西南大学园艺园林学院，重庆北碚 400716）

摘 要：植原体是一类无细胞壁、不能人工培养、存在于植物筛管内的专性寄生菌，世界各地已报道植原体可引

起 1 000余种各类植物系统性病害，涵盖农作物、园艺、花卉、果树和林木等，该病害传播性强、症状明显、危害较大，可

不同程度引起植物生长发育异常或变异，甚至造成植株死亡。樱桃植原体病害就是其中一种，近年来该病害已经成为

威胁樱桃产业发展最为重要的病害之一，主要引起樱桃花变叶（绿）及花器官、叶片、果实的生长发育异常和变异，并最

终导致植株 2~5 a（年）内迅速死亡，对我国乃至世界樱桃产业造成了非常重大的损失。随着我国近几年不同地区樱桃

植原体病害发生面积、规模及危害程度地不断增加，尤其是笔者研究发现的重庆地区大规模爆发引起了极大威胁，使

得有关其致病机制、植株生长发育特性及防治方法的系统研究显得迫在眉捷、尤为重要。针对樱桃植原体病害研究的

需求，笔者综述了国内外有关研究进展，主要从植原体的分类、检测与传播以及樱桃植原体病害等多个方面进行阐述，

为进一步开展樱桃植原体病害研究与防治等提供重要基础，并对未来的研究前景与应用价值进行了分析。
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International advances of the research on the phytoplasma diseases in

cherry
MU Xue, ZHAO Yang, LI Chunyan, WANG Weixing*

(College of Horticulture and Landscape, Southwest University, Chongqing 400716, China)

Abstract：：Phytoplasmas, which was originally called mycoplasma, are a class of A prokaryote resem-

bling a bacterium that have no cell walls, the mycelium is only surrounded by a unit membrane com-

posed of adipose membrane, it cannot be cultured, and exist in plant screens. Its morphological struc-

ture is easily affected by external environmental conditions, and it is still difficult to conduct in vitro ar-

tificial culture. It has been reported that phytoplasma can cause more than 1 000 kinds of plant systemic

diseases in various parts of the world. The extent of the disease includes crops, horticulture, flowers,

fruit trees and forest trees, etc., the disease is highly transmitted, obvious symptoms, and great harm, the

phytoplasma infection can cause plant hormone or growth regulator disorders, which can lead to abnor-

mal growth or variation of plants, and if seriously it can even cause plant death. Our country has an-

nounced more than 100 original body related diseases, and this number continues to rise, the current do-

mestic for the naming of the original body has more than 60 kinds of graft, and constantly have new can-

didate reports and named reported from the plant in the original body has 16S rDNA group members

across the world in addition to classify according to symptoms and features on the body, the early name

are caused in the diseases of plants with the characteristics of the disease, such as paulownia witches'

original body since the late 1980s, has designed many PCR primers combination to amplify the operon

part is used for the diagnosis and the system development, due to the availability of general primers,

rooted in the history of the original diagnosis and system development has been based on 16S rRNA
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樱 桃（Cherry）属 蔷 薇 科（Rosaceae）李 亚 科

（Prunoideae）樱属（Cerasus Mill.）落叶果树，主要包

括中国樱桃[C. pseudocerasus（Lindl.）G. Don]、欧洲

甜樱桃[C. avium（L.）Moench]和毛樱桃[C. tomento-

sa（Thunb.）Wall.]等，因其具有丰富的营养价值、保

健价值与鲜食加工价值而受到广大消费者的喜爱，

尤其是近几年已经成为国内外早春季节最受欢迎的

鲜食水果之一 [1]。樱桃起源于欧洲及西亚大陆，主

要分布在美国、加拿大、欧洲等地；1871年前后由传

教士引入我国，最早在山东烟台种植，目前已经初步

形成以山东、黑龙江、陕西、吉林、辽宁、四川、河南、

重庆、贵州、云南等地区为主要分布区域的优势产业

发展区。

随着樱桃产业的迅速发展，各类病虫害已经逐

渐成为了主要的限制因素，包括褐斑病、褐腐病、根

癌病等；而近几年，国内外发现的樱桃植原体病害渐

渐成为非常严重而又难以防控的“毁灭性病害”。植

原体（Phytoplasma），原称类菌原体（Mycoplasmas

organism，简称 MLO），是一类无细胞壁、不可人工

培养、存在于植物韧皮部筛管细胞中以及介体昆虫

中的植物病细菌，近半个世纪以来植原体病害一直

被误认为病毒病害，1967年日本科学家Doi等[2]利用

电子显微镜首次发现类菌原体，类菌原体在 1994年

的第十届国际菌原体组织会议上正式被更名为植原

体。尽管植原体发现较晚，但世界各地已报道植原

体可引起 1 000 余种植物的系统性病害，涵盖农作

物、园艺、花卉、果树和林木等病害。樱桃植原体病

害可引起黄化 [3]、衰退 [4]、花变叶或花变绿 [5-6]、X 病 [7]

等，并最终导致植株 2~5 a（年）内迅速死亡，已经成

为严重影响和威胁樱桃植株生长和产业发展的严重

病害[8]。

1 植原体研究进展

1.1 植原体的生理学特征

植原体是引起多种植物病害的重要病原菌，无

细胞壁，细胞结构由厚度为 8~10 nm的单位膜包裹，

可以随周围介质变化而改变，一般为椭圆形、球形或

多态不规则形，大小为 200~800 nm，具有细胞结构，

比病毒的生理结构复杂[2]。菌体内含有大量的丝状

体DNA、丝状或螺旋状的核糖体蛋白、可溶性RNA、

可溶性蛋白和各种代谢物质。一方面，由于植原体

无细胞壁，因此对青霉素类的抗生素不发生反应，对

四环素却很敏感。另一方面，由于无细胞壁，植原体

代谢过程中不需要合成肽聚糖等物质，所以对环境

genes and 16S-23S rRNA spacer to detect plant disease is the most difficult to solve and prevention and

control of the original body is difficult to control the spread of the original body, under natural condi-

tions, plant not only can the original body by leafhoppers aphids Insects such as psyllid can be spread

and diffused as mediators. In addition, phytoplasma can be spread by grafting Cherry phytoplasma dis-

ease is one of them. In recent years, this disease has become one of the most important diseases threaten-

ing the development of cherry industry, mainly causing cherry phyllody (virescence) disease and abnor-

mal growth and variation of the flower organs, leaves and fruits. Eventually, the plant will die rapidly

within 2-5 years, causing a very significant loss to the cherry industry in China and the world. The ex-

tent of the disease varies from region to region. With the increasing area, scale and damage degree of

cherry phytoplasma in different regions in recent years, especially cherry phytoplasma breaks out in

large area of Chongqing city, which has brought us severe threat. The yield and quality of cherry plant-

ing area in this area have been greatly affected, which has caused serious losses to the cherry planting in-

dustry around Chongqing. So the systematic research on its pathogenic mechanism, plant growth and de-

velopment characteristics and control methods is particularly important. Only a systematic study of all

relevant information can cure the disease. In view of the research needs of cherry phytoplasma disease

research, this paper reviews the research progress at home and abroad, mainly from the classification,

detection and transmission of phytoplasma and cherry phytoplasma diseases, etc., it provides an impor-

tant basis for further research and prevention of cherry plant diseases, and analyses the future research

prospect and application value.

Key words: Cherry; Phytoplasma; Desease
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内糖浓度的变化不敏感，使其很好地寄生于植物韧

皮部筛管组织中。

固醇是植原体细胞膜形成的主要部分，由于植

原体不能自体合成固醇，所以植原体生长过程中需

要从外界获取固醇。在植物的细胞质和昆虫介体的

血液中含有固醇成分，这一特征使植原体通过寄存

于植物韧皮部和昆虫体内来获取所需的固醇内物质

并大量繁殖，引发植物病害[9]。

1.2 植原体的分类

自 1967年植原体被发现以来，试图利用各种方

法在无细胞培养基中培养植原体的尝试遭遇失败，

使得难以通过原核生物培养的传统方法来确定植原

体的分类地位。经过多年的研究，植原体分类研究

利用现代柔膜菌纲系统学基于表型、基因型和系统

发育标准的多相分类学系统[10-12]，但由于缺乏表型标

准，植原体主要是基于分子特征和系统发育来进行

分类，事实证明基于分子水平的分析比长期用于植

原体鉴定的生物学标准更准确和可靠，尤其是 20世

纪 80年代后期和 90年代早期开发的基于 PCR的检

测方法，通过提供更加灵敏的植原体检测手段，促进

了植原体的检测和分类研究[13]。

1.2.1 植原体的传统分类 植原体刚提出时，植原

体主要依据植物的发病特征及不同的寄主等生物学

特征进行初步分类，根据植原体侵染后植物症状将

植原体分为衰退、丛簇和变绿 3个主要组。但由于

植原体侵染植物后易受到外界环境和其他植物病害

的干扰，导致使用传统的生物学分类方法对植原体

的分类往往存在不够全面的缺点。

1.2.2 基于 16S rRNA基因与其他基因的分子生物

学分类 高度保守的 16S rRNA基因序列是植原体

研究群体中使用最广泛的标记，已经成为植原体初

步分类的重要分子工具。主要通过利用 16 S rDNA

PCR-RFLP分析或基于计算机模拟限制性片段长度

多态性（Restriction fragment length polymorphism，

RFLP）对植原体进行分类[14-15]。目前，植原体的物种

命名主要基于 16S rDNA 序列在植原体中的差异

性，2.5%不相似度的任意阈值用作定义新物种的指

标 [16]。Schneider 等 [17]采用 RFLP 分析 PCR 扩增的

16S rRNA 基因序列，基于 17 种限制性内切酶的

RFLP分析的结果，为植原体建立了一个全面的分类

方案，该分类方案是基于 1.2 kb PCR扩增子的集体

RFLP模式的相似系数[14]，不超过 90%的相似系数可

分为 2个不同的组，而组内的亚组分类则是基于该

扩增子内的限制性位点分析，如果一个未知的植原

体菌株有一个或多个限制性位点不同于该组的现有

成员的限制性位点，则确定为一个新的亚组[18-21]。植

原体的分类随着研究的深入正在不断地进行完善和

补充。国际比较菌原体学研究计划署（IRPCM）早

期将植原体划分为 17 个组，24 个种，至少 40 个亚

组，并制定了相应的分类标准，直至 2004年，该组织

将植原体划分为 33 个组，35 个种，至少 110 个亚

组[16]。

基于 16S rRNA基因的植原体分类系统的优点

在于其高度的序列保守性，通用寡核苷酸引物的设

计相对容易，除了 16S rRNA基因以外，另外还设计

了 16S-23S基因间隔区、部分 23S rRNA基因序列的

几种通用引物对或通用寡核苷酸引物对和不同的基

因（如 tuf、rp、secY 基因等。）用于植原体分类学研

究 [22]。编码延伸因子 EF-Tu 的 tuf 基因是另一个高

度保守的基因，用于植原体的分化和分类[23-24]。1997

年，Schneide 等 [25]设计的引物对可用于扩增大多数

植原体 tuf 基因序列，使用几种限制性内切酶基于

RFLP 分析可以区分植原体组和亚组。虽然在植原

体中分离不同谱系的解决效果略低于 16S rRNA基

因[26]，然而，在某些情况下，tuf 基因可用于16S rRNA

亚组内各种生态株或菌株变体的分化 [27-28]，tuf 聚合

酶链式反应序列分析可用于植原体分类群 16SrI、

16SrV、16SrXII-A和XII-B。例如，基于对 tuf 基因序

列的分析，在 16XII-A和 16XII-B内识别了几种菌株

变体。tuf基因除了用于确认植原体菌株的分类地

位之外，还可以追踪寄主植物和昆虫载体中的植原

体菌株的扩散。

核糖体蛋白基因（Ribosomal protein，rp）比 16S

rRNA 基因更易变，并具有更多的系统发生信息特

征。早期对 16SrI和 16SrV植原体菌株进行分化的

研究表明，rp 基因序列的分析不仅容易描绘出与

16Sr亚组一致的亚组，而且在一些亚组内还鉴定出

通过分析 16S rRNA基因序列不能分辨的另外的不

同菌株（谱系）[29]。例如，被归类为 16SrI-B亚群的成

员的玉米丛矮（Maize bushy stunt，MBS）植原体，其

中宿主植物和特异性载体的宽窄范围不同于 16SrI

群的其他成员，代表独特的 rp亚群。同样，用几种

选定的关键限制性酶进行RFLP分析，亚组 16SrV-C

可以进一步分化为几个 rp亚组。Martini[30]等利用两

1756
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个核糖体蛋白基因 rplV（rpl22）和 rpsC（rps3）来分析

来自 46个代表植株的 12个 16Sr组的植原体菌株，

构建了全面的系统发育树。这种基于 rp基因的系

统发育树，明确了植原体株系之间的系统发育关系，

并划定了更明显的植原体亚群和不同的谱系，而不

是16S rRNA基因树。

编码蛋白质的亚基的 secY 基因是另一种有助

于植原体菌株分化的分子标记。secY基因序列变异

性与 rp基因的变异性相似。两个给定的 16Sr植原

体组别之间的平均 secY基因序列相似性为 57.4%~

76.0%。根据对来自 16SrI和 16SrV植原体的 secY基

因序列的 RFLP 分析得到的结果表明：secY 亚组通

常与用 rp基因序列分析的结果一致[31]。但是，结果

也表明，secY 的分辨能力比 rp 基因序列略好，secY

基因与 rp基因一样，可能是植原体菌株分类的良好

候选标记。

1.3 植原体的检测

细菌中的 rRNA 操纵子由 16S rRNA 基因、内

部转录间隔区（Internal transcribed spacer，ITS）、

23S rRNA 基因组成，自 20 世纪 80 年代后期以来，

已经设计出许多 PCR 引物组合来扩增该操纵子的

部分基因，用于诊断和系统发育。由于通用引物

的可用性，植原体诊断和系统发育历史上一直基

于 16S rRNA 基因和 16S- 23S rRNA 间隔区来检

测 [32]。例如 P1 和 P7 是通用引物，用于诊断来自所

有植原体系统发育群体的 DNA[33]。然而，基于这

些引物的诊断偶尔会出现假阳性。基于 16S

rRNA 基因开发了用于普通和特异性植原体检测

的实时 PCR检测方法，与传统的 PCR方法相比，具

有更好的自动化和操作容易的优点 [34]。此外，基

于 16S rRNA 基因的寡核苷酸阵列系统由 21~33nt

的寡核苷酸组成，可以用来鉴定来自不同亚组的

植株。在该系统中，通用引物用于扩增 16S rRNA

基因的特定区域，并且 PCR 产物用特定的限制性

内切酶消化并分析，通常使用聚丙烯酰胺凝胶电

泳以便消化产物良好分辨。相对于 RFLP 分析，基

于 16S rRNA 的特定模式可以鉴定植原体并将其

分为组和亚组 [14]。相关研究表明：在 2006年之前，

利用分析结果确定了 18 个 16Sr 群和 40 多个子

群 [15]。Wei 等 [35] 已经在国家生物技术信息中心

（NCBI）核苷酸序列数据库中设计了保存的序列

的系统，其中使用计算机模拟方法如 AcaClone 对

限制性消化通量进行了模拟 ，用于各种酶的

pDRAW32 系统，通过定义公式 [36]计算限制性片段

的相似系数，根据结果可得出任意给定菌株之间

共有和不同片段的数目，计算机系统可以很好地

处理新的植原体序列。另外，已经建立了基于这

些基因序列的替代诊断方法，例如异源双链体移

动性测定（Heteroduplex mobility assays，HMAs）[37]、

单链构象多态性（Single-strand conformation poly-

morphisms，SSCP）[38]、T-RFLP[39]、LAMP[40]和荧光定

量 PCR（Real-time PCR）[41]。

然而，基于单个高度保守基因的系统发育关系

检测存在一定的局限性，而且由于菌株之间的序列

差异，可以用于植原体中其他基因的通用引物比较

困难。目前大多数生物体正在使用的方法是通过

组合一系列不同基因的序列数据，如 tuf 和 rp 操纵

子的引物已经设计用于特定的 16 Sr 组中，可用于

亚组区分，而且可为 rp 操纵子和 secA 的通用引物

设计半通用引物基因 [26]，利用 16S rRNA 基因的系

统发育确定分组，而利用其他基因分析的结果提供

了更好的分离株分辨率，并且还确定了不同植原体

之间DNA和氨基酸序列的大量变异。这些新的序

列也正在发展成为替代植原体诊断系统，目的在于

提供鉴定植原体并将其分配到特定系统分类的快

速方法。

1.4 植原体的传播

大多数植原体的传播媒介属于半翅目（Hemip-

tera）头喙亚目（Auchenorrhyncha），如叶蝉（Cicadel-

lidae）、飞虱（Delphacidae）等，也有一些植物通过木

虱（Psyllidae）[属胸喙亚目（Sternorrhyncha）]传播，由

木虱传播的植原体病害包括果树疾病，例如梨衰退

病（pear decline，PD）、苹果丛枝病（Apple prolifera-

tion，AP）和欧洲坚果黄化病（European stone fruit

yellows，ESFY）等 [42]。未感染的昆虫在受感染植物

的韧皮部中进食，从游离氨基酸和糖中获得营养并

摄取寄存在其中的植原体颗粒，摄入的植原体颗粒

必须穿透昆虫中肠细胞并移动到昆虫血囊中，通过

血淋巴传播到昆虫体内，通过需要经过一段潜伏期，

大约为10天到3周，在此期间，植原体颗粒侵入昆虫

唾液腺组织并进行繁殖，当昆虫在吸食新的植物韧

皮部时释放含有植原体的唾液腺分泌的唾液，此时

植原体将占据植物宿主并开始繁殖，经过潜伏期（高

度变异和寄主植物依赖）后，植物开始发生疾病症
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状。一旦植原体的浓度足够高，该植物就可以作为

任何载体上的载体物种的获取宿主[10]。

2 樱桃植原体病害研究进展

樱桃植原体病害可引起叶片黄化 [3]、植株衰

退 [4]、花变绿（图 1-B）[5]、花变叶（图 1-C）[43]、X 病症

状[7]等，这些病害中的有些疾病是致死的。据报道，

引起樱桃发生植原体病害的植物体有 6种，包括Ca.

Phytoplasma asteris、Ca. Phytoplasma pruni、Ca. Phy-

toplasma ziziphi、Ca. Phytoplasma prunorum、Ca.

Phytoplasma pyri、Ca. Phytoplasma solani[43]，根据其

16S rRNA基因序列的RFLP分析，已知的樱桃植原

A. 正常樱桃花；B. 花瓣变为绿色，花药与柱头等雌雄器官败育；C. 花器官萌发新梢与新叶。

A. Normal cherry flowers; B. Petals turn green，anthers and stigma and other male and female organs abortion; C. Flower organs sprout new shoots

and new leaves.

图 1 樱桃花变绿（叶）植原体花器官变异

Fig. 1 Variation of floral organ of cherry virescence （phyllody） phytoplasma

体属于 5 个不同的核糖体群，即 16SrI、16SrIII、

6SrV、16SrX、和16SrXII。

2.1 樱桃致死黄化植原体

1982年，四川省西昌市发现樱桃树出现一种毁

灭性病害，暂称致死黄化，其主要症状为：叶片黄化、

丛枝、开花推迟，果实小而少、不成熟，发病 3~4 d后

全株枯死。在电镜下，只在病株樱桃叶脉筛管中找

到了典型的类菌原体，研究结果表明,四环素对此病

具有一定的治疗效果，而青霉素无效，因此初步认为

此病由类菌原体引起[44]。为检测樱桃致死黄化植原

体，林彩丽等[45]用引物分别进行普通 PCR和非特异

性实时定量PCR（Real-time quantitative PCR，RT-qP-

CR）检测，结果表明，用引物R16nF/R16nR进行RT-

qPCR可以定量检测不同组的樱桃植原体，也可用于

泡桐丛枝、苦棣丛枝和板栗黄化皱缩等植原体检测。

Stanienė等 [46]在体外诱导外植体培养 1 d后，分

析了微芽中的植原体与类病毒分布，并确定了体外

培养物中植原体和类病毒的分布规律。通过RFLP

分析 16S rDNA 的序列表明，甜樱桃致死黄化中检

测到的植原体属于两个植原体亚群，分别是 16SrIII-

T和 16SrI-B两个植原体亚群，而且被感染了植原体

和类病毒的植株感染别的病毒概率更高。另外，在

2014—2015年期间，捷克共和国境内的甜樱桃种质

收集和植原体疾病的调查研究发现在受黄化植原体

感染的样品中发现了 16SrI-A和 16SrI-B亚组相关的

植原体[47]。

2.2 樱桃衰退植原体

樱桃衰退病首先表现在根部，起初一部分须根

出现坏死斑块，扩大后使全部根系枯死。由于根部

受害，新梢生长量减少，叶小而硬，色淡而早落；变红

和过早落叶的症状和表现出分支增殖和非季节开

花；病树花多、果少，且小而坚硬，3~5 d后逐渐衰退

而死。Valiunas等 [4]将其命名为樱桃衰退病（Desig-

nated cherry decline，ChD）植原体，并暂时被归类为

16S rDNA RFLP组 16SrIII（X-病植原体组），命名为

16SrIII-T的新亚组成员；ChD植原体16S rDNA分别

与西方X病（GenBank accession No. L04682）和加拿

大X病（GenBank accession No. L33733）相关的核果

植原体的 16S rDNA密切相关，且ChD的 16S rRNA

基因序列与蒲公英花变绿病（Dandelion virescence，

DanVir）rrnB的高度相似性表明ChD和DanVir可能

属于单一的植原体物种，并推测蒲公英可能是ChD

植原体的一个转主寄主。2014年，Wang等[6]于国内

首次报道樱桃衰退病 16SrV组植原体研究，结果表

明樱桃衰退病病株叶片中中脉和枝韧皮部提取总

DNA的RFLP图谱与 16 SrV-B亚组成员 JWB-Hubei

A B C
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菌株（GenBank accession No. AF305240）相同。

2.3 樱桃花变绿植原体

2007年，在我国山东省烟台地区果园实地考察

时发现，超过 100株‘红灯’樱桃显示绿化症状，主要

症状是花变绿、花变叶、衰退、节间短、不育等，花变

绿则指花瓣有不同程度的绿色，有些花呈浅绿色，有

些花完全是绿色，而有些花呈叶状，这些症状只发生

在一些嫩枝上，而邻近枝条的花朵则是正常的，发生

花变绿或花变叶的症状的枝条不结实。随后将有症

状的接穗嫁接到 10株健康樱桃树上，2 d后，4株树

出现了花变绿现象，说明该病害是可传播的。与樱

桃花序相关的潜在植原体被命名为 ChV-YT（Cher-

ry virescence in Yantai），Wang 等 [6]研究认为我国樱

桃的 ChV-YT 分离物属于菊黄化植原体组（Aster

yellows group），代表了一个新的亚组，初步命名为

16SrIS。2012年郑晓慧等 [5]比较 3个株系的核苷酸

及编码的氨基酸序列差异，可看出 ChV 株系与

CLY5（Cherry lethal yellows，CLY5）、PY- In（Peach

yellows，PY-In）的差异均大于CLY5和 PY-In之间的

差异，由于 CLY5 和 PY-In 在分类上分别属于 rpVB

亚组和 rpV-M亚组，因此认为该樱桃花变绿植原体

株系（ChV）代表植原体 rpV组中的新亚组（rpV-N），

这是在植原体 rpV 组中首次报道的一个新亚组。

2013年 4月，位于中国山东省泰安郊区的两个果园

中甜樱桃树呈现花瓣绿化症状，对其序列进行分析

发现，甜樱桃绿化（Sweet cherry virescence，SCV）病

与一种与参考株 Candidatus Phytoplasma ziziphi 密

切相关的植原体感染有关，而且 SCV 植原体是

16SrV-B亚群的新成员 [5]。由于大多数以前被描述

为樱桃花变绿病植原体在病因上都与枣丛枝病（ju-

jube witches-broom，JWB）有关，Wang等[48]将这些高

度一致的植原体病害称为SCV-JWB系。

2.4 樱桃花变叶植原体

花变叶植原体表现为花器官被叶片代替，任何

花器官，甚至胚珠，都可以变成叶子状或颜色。2008

年春，在土耳其某些果园中同样出现一些花变叶的

症状的植株（5%至 100%）。Engin 等 [49]在 2008 年 4

月初采集的芽样品的观察表明，大部分花芽仍处于

萼片分化和雌蕊开始之间的阶段，这个事实表明，受

一些应激因素的影响，花瓣、雄蕊和雌蕊原基的进程

尚未形成，如果顶端从花瓣原基到早期雌蕊原基的

过渡被终止，它就会恢复到植物状态。Beppu 等 [50]

提供了许多发生这种异常的物种的例子，许多因素

如环境条件以及植原体和病毒的感染可能是造成这

种现象的原因。Engin等[49]指出如果环境因素（如花

芽分化周围的炎热天气）是致病原因，那么这个地区

的所有甜樱桃树都会显示出这种异常情况，但其他

果园中的一些树木看起来完全自由和健康，因此推

测出植原体是出现异状花的原因之一。2008年，高

瑞[43]在我国首次报道了樱桃花变叶病，樱桃花变叶

病株主要表现为树势衰弱，开花延迟，花萼和花瓣都

变成叶片，表现症状的花瓣多半花柄变短，有的小枝

上所有的花瓣都变成叶片，也有的枝条上部分花瓣

变成叶片。通过测定 2个PCR反应克隆到的片段序

列，确定为樱桃花变叶植原体引起，且暂命名为樱桃

花变叶病（Cherry phyllody，ChP），并证明该植原体

可能是16SrI组的一个新亚组。

2018年，笔者研究团队在重庆地区发现了大规

模疑似植原体病害[51]，主要表现出花变叶（绿）、不结

果或僵果、植株早衰至死亡等症状，从采集到表现花

变叶的症状的中国樱桃枝条样品中，利用透射电镜

在感病樱桃枝条韧皮部筛管细胞内观察到直径为

200~500 nm 的圆形或者近圆形典型植原体粒子。

提取感病和健康枝条的总 DNA，利用植原体 16S

rRNA基因及延伸因子 rp基因通用引物进行PCR扩

增，从感病枝条中扩增得到了长度分别约为 1.4 和

1.2 kb的片段。序列一致率分析表明，樱桃花变叶

植原体 16S rRNA基因和 rp基因均与四川甜樱桃花

变绿植原体相应基因的核苷酸一致率最高，分别为

100%和 99.8%；16SrRNA 基因相似系数分析表明，

樱桃花变叶植原体与四川甜樱桃花变绿植原体、枣

疯植原体的相似系数均为 1.00；基于 16SrRNA基因

和 rp基因构建系统进化树时发现，樱桃花变叶植原

体均与 16SrV-B亚组成员聚为一簇。电镜和分子生

物学鉴定结果表明，樱桃花变叶病株内存在植原体，

且该植原体属于榆树黄化组的16SrV-B亚组。

2.5 樱桃X病植原体

樱桃X病症状出现在至少 3 a的植物上，导致生

活力降低，并且大多数情况下，在树干或树枝中可观

察到树皮脱落、韧皮部坏死。Uyemoto等[52]对樱桃X

病的传播进行嫁接实验，结果表明接种在‘马哈利’

樱桃（P. mahaleb）砧木上的樱桃树X病感染，表现在

砧木和接穗连接处愈伤组织的生活力迅速下降；除

此之外，Uyemoto对樱桃 X病传播的季节性变化及
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昆虫媒介的传播进行研究，结果表明樱桃X植原体

传在春季的感染潜力平均为 10%，而来自同一来源

树木的夏季感染力平均为 64%，在夏季树势迅速下

降并濒临死亡；每隔一段时间（4月至 9月）在感病与

健康樱桃树上饲养叶蝉，叶蝉感染植原体的相对百

分比不同，感病植株叶蝉 4月份没有感染，5、6月份

感染率均低于 5%，而 8、9月份分别为 24%与 20%，

感染率相对更高，但在健康樱桃树上的叶蝉是非感

染性的。González等[7]对樱桃X病进行病原鉴定，将

该植原体归为核糖体亚群 16SrIII-J（与 X疾病组相

关），所有表现症状的植物均鉴定出该植原体，但在

无症状的植物中未鉴定出该植原体。

3 小结与展望

3.1 植原体的分类与检测

由于无法获得体外培养物和植原体表型标准，

基于DNA的探针和基于 PCR的敏感检测程序等分

子工具已经基本取代了基于生物特性的传统程序，

推进了植原体疾病诊断及植原体的鉴定 [15]。目前，

植原体分类和物种命名主要基于 16S rRNA基因，采

用 Murray 等 [53]提出的非培养细菌的临时分类系

统。Brown 等 [54]认为高度保守的 16S rRNA 基因可

以用作细菌形态的主要系统发育参数，以取代基于

DNA-DNA同源性的繁琐的常规方法。系统发育研

究的进展和培养细菌中大量基因组测序项目的完

成，使得人们对基因组组织和确定细菌界基因组多

样性和表型特征的基本成分和主要成分有了深入的

了解。因此，原核生物现代分类学的观点已经发生

了变化。

通过比较基因组研究，可以选择不同程度遗传

变异性的与生物化学、表型生物学特性相关的各种

分子标记来进行植原体分类与检测，确定属、种和菌

株。在人工培养基中获得纯细菌培养物的正确命名

一直存在争议，而分子测序可以完全基于基因组序

列数据而不需要活细菌培养，随着DNA测序技术的

不断发展，包括植原体在内的大量细菌基因组序列

将在不久的将来出现，分子方法也将成为检测和鉴

定细菌的最直接和最主要手段。

3.2 樱桃植原体病害研究与防治

有关樱桃植原体病害研究目前主要集中于病原

菌的分离与基因组分析。

据报道，有六种不同的植原体导致樱桃植原体

病，而这些已知的樱桃植原体属于 5个不同的核糖

体群 [43]。早期研究表明，有几种叶蝉（Cicadellidae）

和木虱（Psyllidae）可能参与了 16SrIII和 16SrX植原

体在包括樱桃在内的核果类果树的传播。国内外对

樱桃植原体病害进行了病原分离与基因组分析，对

樱桃植原体研究取得了初步进展，但对于樱桃感染

后植株生长发育等研究未见相关报道。

樱桃植原体病害目前未见非常有效的治疗手段

的相关报道，但管理植原体载体和疾病的策略很多，

可用于该病害的防控，减少病害传播与蔓延，迄今为

止最有效的控制手段是物理保护，即安装隔离网阻

断传播，但它们的缺点是木本植物很容易撕裂网，或

者在热带地区，由于强烈的太阳辐射会破坏隔离

网。Wang等 [48]发现一种治疗植物冷冻疗法的新方

法，表明由冷冻处理植原体感染的茎尖获得的植株

都不含植原体，因此可以通过这种方法处理感病植

株茎尖，再利用茎尖微芽嫁接等方法得到不含植原

体的新植株，但这些技术不是预防性的，一旦这些植

物暴露于传染性载体，它们也会被感染；而且当前用

化学试剂处理植原体感染植物恢复后也可以被再度

感染。因此要防治樱桃植原体病害，一方面应该由

载体管理慢慢转向作物的各种遗传操作，以产生真

正具有抗性的植物；另一方面，应该加强植物感病机

制的研究，对植物生长发育异常与变异等各类症状

形成的细胞生物学和分子生物学机制进行深入研

究，以利于进一步研究防控方法；最后，要加强治疗

植原体病害药物的研发，真正做到感病可治。
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