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 زرد لکه روسیوی رانیا هیجدا ژنومی دو  قطعه کوچک توالی نوکلئوتیدی و تجزیه ژنتیکی

 ( از تره و پیازIYSV)زنبق

 * 1مسعود شمس بخش و 1، ناصر صفایی3، افشین حسنی مهربان1،2حسین بیات

 ( 20/07/1401  پذيرش: تاريخ  ؛1401/ 02/03 دريافت: )تاريخ

 دهیکچ 

است که مشابه   Orthotospovirusهای گروه تبارزائی یوراسیایی جنس  ( یکی از گونه Iris yellow spot virus, IYSVویروس لکه زرد زنبق )

( است. در مطالعه حاضر توالی کامل Lبزرگ )( و  M( ، متوسط ) Sژنومی دارای سه قطعه ژنومی کوچک )  نظر  ازهای این جنس،  سایر گونه

( و نیز ژن غیر A. cepa( )IYSV-O2K( و پیاز )Allium ampeloprasum( )IYSV-Le1Mقطعه کوچک دو جدایه ویروس از میزبان تره ایرانی )

(، غیر Nهای نوکلئوکپسید )تعیین شد. نتایج نشان داد که بر اساس توالی آمینواسیدی ژن  IYSV-Le1M( جدایه  Mساختمانی قطعه متوسط )

ویروس لکه زرد  های  های استان مرکزی نسبت به سایر جدایه(، جدایهNSm( و غیر ساختمانی قطعه متوسط )NSsساختمانی قطعه کوچک )

و جدایه با سایر  ( قطعه آر ان ای کوچک این دIntergenic Region, IGRبیشترین قرابت را با یکدیگر دارند. با این حال منطقه بین ژنی ) زنبق

توالی شده  جدایه تعیین  لکه زرد زنبقهای  ایرانی دارای تفاوت  ویروس  تره  بین ژنی جدایه  منطقه  های ساختمانی مشخصی را نشان داد. 

بین جدایه های   پیاز    ویروس لکه زرد زنبقبیشترین طول در  ناحیه در جدایه  این  ی  ها نوکلئوتید و در جدایه  440تعیین توالی شده بود، 

ترتیب   به  هلندی  و  کوتاه   22و    31هندی  ایرانی  تره  جدایه  به  نسبت  یافتهنوکلئوتید  بودند.  در تر  جدیدی  اطلاعات  حاضر  بررسی  های 
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Abstract 

Iris yellow spot virus (IYSV) is a member of the Eurasian phylogenetic group of the genus Orthotospovirus.  

Similar to other species in the genus, the viral particles contain three genomic fragments: small (S), medium 

(M), and large (L) RNAs.  In the present study, the complete nucleotide sequence of the small fragment (S) 

RNA of two IYSV isolates from leek (Allium ampeloprasum ) (IYSV-Le1M) and onion (A. cepa) (IYSV-

O2K) and the non-structural gene of the M RNA of the IYSV-Le1M isolate were determined.  The results 

showed that based on nucleocapsid (N), small (NSs), and medium (NSm) RNA fragment non-structural 

genes, the isolates of Markazi Province are more closely related to each other than other IYSV isolates.  

However, the intergenic region (IGR) of the two isolates showed significant structural differences compared 

to other sequenced IYSV isolates.  The IGR of the IYSV-Le1M isolate was longer than those of other IYSV 

isolates studied, while, for IYSV-O2K isolate, it was 440 nucleotides shorter.  It was also found that for 

Indian and Dutch IYSV isolates, the IGR was 31 and 22 nucleotides shorter than that in the IYSV-Le1M 

isolate.  These findings provide new information about the genetic diversity and phylogeny of IYSV isolates. 
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 مقدمه 

-زاترين ويروسها، يكي از خسارتاورتوتوسپوويروس

های گياهي هستند کهه دامنهه وسهياي از گياههان زراعهي، 

-باغباني و زينتي را در سرتاسر جهان مورد حمله قرار مهي

 & Pappu et al. 2009, Riley et al. 2011,  Oliver)دهند  

Whitfield 2016, Butkovic et al. 2021) ويهروس لكهه .

متالهه  بههه  (Iris yellow spot virus, IYSV)زرد زنبه  

اولهين   Tospoviridaeاز خانواده    Orthotospovirusجنس  

( از هلنههد گههزارش شههد Iris hollandicaبههار از زنبهه  )

(Cortes et al. 1998) يک سال باد، جدايه ديگری از پياز .

و دامنه ميزباني   و از برزيل گزارش شد که در توالي ژنومي

. (Pozzer et al. 1999)بها جدايهه هلنهدی متتهاوت اسهت 

ويروس به تدريج از ساير کشورهای دنيا در هر پنج قاره از 

(، A. cepaشهامل پيهاز )  Alliumهای مختلف جهنس گونه

( و همچنين انواع A. tuberosum( و سير )A. porrumتره )

ارش و بهه عنهوان های هرز گزگياهان زينتي و برخي علف

بها پهراکنش جههاني   Orthotospovirusههای  يكي از گونه

 . (Bag et al. 2015)مارفي شد  

ههای جهنس مشهابه سهاير گونهه زنب  زرد لكه روسيو

Orthotospovirusهای نيمه کهروی بهه ق هر ، دارای پيكره

ای بهه نانومتر بوده و دارای غشای چربي دو لايهه  120-80

 King et al. 2012, Peters) نهانومتر اسهت 5ق ر حهدود 

2003, Mumford et al. 1996)اين ويهروس از سهه  . ژنوم

( Lزرگ )( و بههM(، متوسهه) )Sق اههه ار ان ای کوچههک )

اسههت. ق اههه بههزرگ دارای ق بيههت منتههي و تشههكيل شههده

سنس هستند. تنها چارچوب ق اات کوچک و متوس) آمبي

( موجهود در ق اهه ,ORF Open Reading Frame) ژنهي

-شود که انهدازهای بيان مي  mRNAژنومي بزرگ از طري   

اش تقريباً به اندازه خود ق اه ژنومي اسهت و رمهز کننهده 

-RNAمحصول آنزيم ار ان ای پليمراز وابسته بهه آر ان ای 

dependent RNA polymerase) ويههروس اسههت )(de 

Haan et al. 1991) ق اههه ژنههومي متوسهه) دارای دو .

های ويروسي و مكمل آن اسهت روی رشته  چارچوب ژني

-M (Nonو به ترتيب رمز کننده پهروتئين غيهر سهاختماني 

structural protein M, NSm))  و پههروتئين پههيش سههاز

گليكوپروتئين است که پس از ترجمه توس) آنزيم ميزبهاني 

 Wijkamp et)شهود شكسته مهي Gcو  Gnبه دو پروتئين 

al. 1995, Sin et al. 2005, Ullman et al. 2005, Zheng 

et al. 2011, Li et al. 2009, Storms et al. 1995) ق اه .

دارد که يكي   چارچوب ژنيژنومي کوچک ويروس نيز دو  

بههر روی رشههته ويروسههي قههرار داشههته و پههروتئين غيههر 

( را Non-structural protein S, NSs) Sساختماني ق اهه 

کند و ديگری روی رشته مكمل ويروسهي اسهت و رمز مي

 .Snippe et al)کنهد ( را رمز مهيNپروتئين نوکليوکپسيد )

2007, Zhang et al. 2012,  Meng et al. 2015) ناحيهه .

ق اات کوچک و ( در Intergenic region, IGRبين ژني )

ژنوم ويهروس غنهي از بازههای آدنهين و اوراسهيل   متوس)

. تاخوردگي اين ناحيه منجر به تشكيل ساختار ثانويهه است

شهود ( در بخشهي از آن مهيHairpinو پايدار سنجاق سر )

(van Knippenberg et al.2005, Kormelink et al. 

1992, De Haan et al. 1990 جتت شهدن بازههای ايهن .)

نوکلئوتيد بوده و از اينهرو ههد    21ساختار گاهي بيش از  

 RNAسازی ژن )ها در فرآيند خاموشتوالي قرارگرفتن اين

silencing( مورد توجه قرار گرفتهه اسهت )Hedil et al., 

2014) 

ای از تا کنون تهوالي کامهل ژنهوم ههيا جدايهههر چند  

تايين نشده است. اما توالي ق اهات   ويروس لكه زرد زنب 

-های مختلف تايين شدهژنومي متتاوت ويروس در جدايه

اسهههت. تهههوالي ق اهههه کوچهههک در دو جدايهههه هنهههدی
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های نکروتیککک روی وس لکه زرد زنبق و زخمدوکی شکل نکروتیک روی برگ تره ایرانی )راست( ایجاد شده توسط ویر های( لکه1شکل 

 )چپ( ویروس لکه زرد زنبقپس از مایه زنی با جدایه تره محلات  Nicotiana benthamianaبرگ 

Fig. 1. Spindle-shaped necrotic spots on leeks (right) caused by Iris yellow spot virus. Necrotic lesion on 

Nicotiana benthamiana leave after inoculation with IYSV-Le1M isolate. 
 

(KJ868797( و هلنههدی )AF001387 (، ق اههه متوسهه) از

( و AF214014(، هلنهدی )KM035409سه جدايه هندی )

( و ق اه بزرگ از جدايهه آمريكهايي FJ361359آمريكايي )

(FJ623474ويروس تايهين شهده ) انهد(Gawande et al. 

والي ژن رس شههمار تهه 140. بهها ايههن حههال بههيش از (2015

ژن در بانهههک ويهههروس لكهههه زرد زنبههه نوکلئوکپسهههيد 

(GenBankثبهت شهده ) اسهت(Tabassum et al. 2021) .

ههای های توالي ژن نوکلئوکپسيد جدايهم الاه گسترده داده

نشهان داده اسهت کهه بهر   ويروس لكهه زرد زنبه مختلف  

دو را در  ويهروسههای توان جدايهاين ژن مي اساس توالي

( شهامل Eurasia cladeگروه مجهزا قهرار داد. گهروه اول )

سه جدايه   )های آسيايي )هند، ژاپن، سريلانكابيشتر جدايه

از اقيانوسيه و سهه جدايهه از ايهالات متحهده و گهروه دوم 

(Americas cladeشامل ساير جدايه ) های ويروس از قاره

 .(Bag et al. 2015)باشند  آمريكا و اوراسيا مي

ويروس لكه زرد زنب  نخستين بهار در ايهران از مهزارع 

 .Jafarpour et al)ضوی گزارش شد پياز استان خراسان ر

ويروس لكه زرد . م الاات ملكولي انجام شده روی  (2009

در ايران منحصهر بهه تايهين تهوالي ژن نوکلئوکپسهيد   زنب 

 Beikzadeh et)های مختلف از اين ويهروس اسهت جدايه

al. 2012, Bayat et al. 2018, ) بهه. در م الاهه حاضهر 

 ههایجدايهه  تر تنهوع ژنتيكهي و تبهارزا يدقي منظور فهم  

ق اه   توالي  بار  نخستين  برای  زنب ،  زرد  لكه  ويروس  يرانيا

 .A) يرانهيتهره ا زبانياز م روسيو هيدو جداکوچک ژنوم 

ampeloprasum) (IYSV-Le1M) ازيههو پ (A. cepa) 

(IYSV-O2K)  يساختمان  ريژن غ  زيو ن  ( (ق اه متوسM )

تايهين شهد و خصواهيات ملكهولي   IYSV-Le1M  هيجدا

 آنها مورد بررسي قرار گرفت.

 ها مواد و روش

 و آزمون الایزا  ویروس لکه زرد زنبقهای  منبع جدایه

ويروس لكه ي با  مشكوک به آلودگ  اهينمونه گ  69تاداد  

و   کيهشكل کلروت   يدوک  هایلكه  ميعلا  و دارایزرد زنب   

 یهها-شهرستانی  و سبز  ازي(، از مزارع پ1شكل)  کينكروت 

 .شد یجمع آور  1395سال   يط نيو خم  جانيمحلات ، دل
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 های ایرانی ویروس لکه زرد زنبق.جدایه NSmهای آغازگرهای استفاده شده برای تکثیر قطعه ژنومی کوچک و ژن . ویژگی1جدول  
Table 1.  Properties of the primers used for amplification of S RNA and NSm gene of Iranian Iris yellow spot 

virus isolates. 

Reference Annealing 

Tem. 

Genome 

segment 

nt position 

in genome 

Sequence (5’-3’) Primer 

Name 
Current study 58 S 1-16 GGGATCCAGAGCAATCGAGGTAC IYSV-NSs-F 
Current study 1298-1322 CAGAACTGAGACTGATACAGGTAGG IYSV-NSs-R 
Current study 56 1216-1237 AAGTGGAGATAGACGGTAGGAC IYSV-IGR-F 
Current study 2398-2419 GACTGCACTCCTGGAACTTCGG IYSV-IGR-R 
(Pozzer et al. 1999) 55 2270-2292 TTAATTATATCTATCTTTCTTGG IYSV-IY2 
(Pozzer et al. 1999) 3076-3091 ATGGCTACCGTTAGGG IYSV-IY1 
(Hassani-Mehraban et al. 2016) 52 2379-2398 TTGTTCAATGAAGCAGCACC EA-R 
(Hassani-Mehraban et al. 2016) 3148-3161 GGGGGATCCAGAGCAATCGAGG AS-EA-F 
Current study 54 M 8-29 TCGGTGCAGCAATCAAATATCC IYSV-NSm-F 
(Gawande et al. 2015) 1224-1246 GGGCCAAAGCTGGCCTTGGCCTT IYSV-NSm-R 

 

آوری شده بهه های جمعبه منظور بررسي آلودگي نمونه

ای ههای چنهد همسهانهبهادیاز آنتي  ويروس لكه زرد زنب 

از  Dick Petresتوليد شهده عليهه ايهن ويهروس )اههدايي 

-DASدانشگاه واخنينگن هلند( در آزمون الايزای مستقيم )

ELISAاستتاده شد ) (Cortes et al. 1998) مقادير جذب .

های مورد بررسي در آزمون الايزا با اسهتتاده از نوری نمونه

 ELX 800 ELISA reader , Bio-Tekدستگاه الايزا ريدر )

Instruments, INC., USA  نهانومتر  405( در طهول مهو

 قرا ت شدند.

نش مثبت در آزمون الايزا پس از انتقهال های با واکنمونه

به آزمايشگاه و گلخانه با اسهتتاده از بهافر فسهتات پتاسهيم 

حهاوی يهک دراهد سهولتيت   2/7مولار با اسهيديته    01/0

 Vignaسديم و پودر کاربراندوم به گياه لوبيا چشم بلبلي )

unguiculataهای ايجاد شهده زني شدند. يكي از لكه( مايه

 Nicotianaزنههي بههه گيههاه بههرای مايههه روی ايههن گيههاه

benthamiana    شده   زنييهما  ياهانگ  (.1انتخاب شد )شكل

 نهورو    يوسدرجه سلسه  30-25  دمایبا    گلخانه  شراي)در  

 شدند.    دارینگه  روشنايي /تاريكي  8/16

استخراج آر ان ای کل و انجام پی سی آر بککا ترانویسککی 

 (RT-PCRمعکوس)

 N. benthamianaاسههتخرا  آر ان ای کههل از گياهههان 

 ويروس لكهه زرد زنبه های مختلف  زني شده با جدايهمايه

( طبهه  RNeasy mini kit, Qiagenاسههتتاده از کيههت )

 دستورالامل شرکت سازنده انجام شد.

TM 2X Hyperscriptبا استتاده از کيت PCR-RTآزمون 

master mix  RT  (eaGeneAll, South Kor در دو )

و سپس واکهنش پهي سهي آر   cDNAمرحله شامل ساخت  

از آر ان ای کل استخرا  شده بهه   µg1انجام گرفت. مقدار  

 يكي  اي  و  ييتاشش  يتصادف  آغازگرميكرومولار    5/0همراه  

( مخلههوو و طبهه  3-1جههدول ) سههوپههس یآغازگرههها از

 cDNAدستورالامل شرکت سهازنده بهرای سهاخت رشهته  

درجه سلسيوس به مهدت   42ش در دمای  استتاده شد. واکن

 ,iCycler, Bio-Rad) دقيقهه در دسهتگاه ترموسهايكلر 60

USA.انجام شد ) 

 Red واکنش پي سي آر بها اسهتتاده از مخلهوو آمهاده 

Master Mix  شههرکت(Amplicon در حجههم )دانمههارک ،

ميكروليتر در دستگاه ترموسايكلر انجهام شهد. بهه   14نهايي  

تهيه شده در مرحله قبل   cDNAاين منظور دو ميكروليتر از  
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ميكروليتهر از  7مهولار از ههر آغهازگر بها به همراه نيم ميلي

Master mix  مخلوو شده و حجم نهايي با اسهتتاده از آب

 رسانده شد.    ميكروليتر  14مق ر استريل به 

و  ق اه کوچهک ژنهومي '5منظورتايين توالي انتهای به 

، يههک جتههت آغههازگر بههر اسههاس تههوالي منههاط   NSsژن 

ويروس لكه زرد های  حتاظت شده آر ان ای کوچک جدايه

و   KJ868797ههای  ژن با رس شمارهموجود در بانک  زنب 

AF001387  و ژن   '3طراحي شهد. در مهورد انتههایN  از

های طراحي شده توس) ساير محققان اسهتتاده شهد آغازگر

(Hassani-Mehraban et al. 2016, Pozzer et al. 1999) .

های به دست آمده با ايهن آغازگرهها، سپس بر اساس توالي

يک جتت آغازگر مهورد نيهاز بهرای تايهين تهوالي منهاط  

ويروس لكه های ايراني  مرکزی ق اه ژنومي کوچک جدايه

و قسهمتي   NSmحي شد. به منظور تكثير ژن  طرا  زرد زنب 

ايههن ژن، از  '5و  '3غيههر ترجمههه شههونده انتهههای  از من قههه

ههای حتاظهت شهده آغازگر طراحي شده بر اسهاس تهوالي

 ويهروس لكهه زرد زنبه ههای  ق اه ژنومي متوس) جدايهه

، AF214014ژن بههها رس شهههمارهای موجهههود در بانهههک

FJ361359    وKM035409  طراحهي   سهویو آغازگر پهس

 (.1استتاده شد )جدول  (Gawande et al. 2015)شده  

برای هر جتت آغازگر، دمای اتصال مناسب بها اسهتتاده 

از برنامه شيب دمايي در دستگاه ترموسايكل محاسهبه شهد 

( و مدت زمان مورد نياز جهت گسترش رشته بر 1)جدول  

 اساس زمان يک دقيقه به ازای هر هزار باز تايين شد.

 هاتعیین توالی و تجزیه و تحلیل داده

ت تكثير شده توس) پي سي آر با استتاده از کيهت ق اا

GF-1 Gel DNA Recovery (Vivantis Technologies, 

Malaysia طبهه  دسههتورالامل شههرکت سههازنده از ژل )

استخرا  و خالص شهدند. بهرای همسهانه سهازی ق اهات 

 CloneJET™ PCR Cloningخالص شده از ژل، از کيت 

Kit  و حامههلpJET 1.2 (Ferments, Lithuania  طبهه )

های سازنده استتاده شد. پلاسهميدهای دستورالامل شرکت

دسهت آمهده بهرای تايهين تهوالي بهه شهرکت نوترکيب بهه

( ارسهال و بهه روش Macogene, South Koreaماکروژن )

ههای بهه دسهت آمهده بها سنگر تايين توالي شهدند. تهوالي

ههای قابهل دسهترس در با توالي  BLASTاستتاده از برنامه  

 DNASTAR 5ژن مقايسه شدند. مجموعه نرم افزاریکبان

 (DNAStar Inc., Madison, WI, USA بهرای مونتهاژ )

آمهده وتايهين تهوالي طهول کامهل ق اهه دستهای بهتوالي

و همچنهين   ويهروس لكهه زرد زنبه ههای  کوچک جدايهه

های آمينواسيدی مورد اسهتتاده شهد. انجهام بيني تواليپيش

های آمينواسيدی حاال با ساير اليزيرهمچيني چندگانه تو

( بها اسهتتاده از 2  جهدول ژن )های موجهود در بانهکتوالي

ههای تبهارزا ي بها انجام شهد و درخهت Clustal Wبرنامه 

بههها اعتبارسهههنجي  Neighbor joiningاسهههتتاده از روش 

(bootstrap  )1000    تكرار در نرم افزارMEGAX (Kumar 

et al. 2018) ههای  ترسيم شدند. از داده های توالي ژنN 

(KX757228  ،  )NSs  (KX757228  و  )NSm 

(KX757722 جدايههه ايرانههي ويههروس سههبزرد ) فلتههل

(Capsicum chlorosis virus بهههرای بهههرون گهههروه )

(Outgroupدر ترسيم درخت ) .های تبارزا ي اسهتتاده شهد

ههای مهورد اسهتتاده در تجزيهه و تحليهل مشخصات توالي

 ذکر شده است.    2تبارزا ي در جدول  

 نتایج

 آزمون سرولوژی

ايرانههي و پيههاز نمونههه گيههاهي تههره  69از مجمههوع 

های محلات، دليجان و خمهين، شده از شهرستانآوریجمع
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ایرانی ویککروس های  مورد استفاده جهت تجزیه و تحلیل تبارزائی جدایه  هایهای مختلف ارتوتوسپوویروسرس شمارهای جدایه  .2جدول  

 لکه زرد زنبق.
Table 2. Accession numbers of different orthotospoviruses isolates used for phylogenetic analysis of Iranian Iris 

yellow spot virus isolates. 

NSm S Location Virus species/ isolate 

IGR NSs N 

MF469034 MF469035 MF469035 - The Netherland Alstroemeria yellow spot virus (AYSV) 
KX7577229 - KX757228 KX757228 Iran Capsicum chlorosis virus (CaCV) 

JX833565 KC290943 KC290943 - China Hippeastrum chlorotic ringspot virus (HCRV)  

- - - HQ148174 Iran Iris yellow spot virus 

- - - HQ148173 Iran Iris yellow spot virus 

KM035409 KJ868797 KJ868797 KJ868797 India Iris yellow spot virus 

- - - EU310272 India Iris yellow spot virus 

AF214014 AF001387 AF001387 AF001387 The Netherland Iris yellow spot virus 

- - - AB871451 Japan Iris yellow spot virus 

FJ361359 - - KF263486 USA Iris yellow spot virus 
- - - DQ233479 USA Iris yellow spot virus 

AF213677 - - AF067070 Brazil Iris yellow spot virus 

MF359020 - MF359021 MF359019 Zimbabwe Iris yellow spot virus 

- - - GU901211 Seri Lanka Iris yellow spot virus 
- - - AY345226 Australia Iris yellow spot virus 

- - - MG676231 Pakistan Iris yellow spot virus 

- - - JQ814625 Tajikistan Tajikistan Iris yellow spot virus 
KX468763 KX468762 KX468762 - Italy Polygonum ringspot virus (PolRSV) 

JN560177 AY686718 AY686718 - Iran Tomato yellow ring virus (TYRV)-t 

- DQ462163 DQ462163 - Iran Tomato yellow ring virus (TYRV)-s 

- KX711613 - - Thailand Melon yellow spot virus (MYSV) 

 

هتت نمونه تره ايراني از شهرستان محلات بها آنتهي بهادی 

در آزمون الايزا واکنش مثبهت نشهان  ويروس لكه زرد زنب 

مانده که از گيهاه پيهاز جمهع آوری نمونه باقي  62دادند. از  

نمونه با آنتي بادی ويروس واکهنش مثبهت   42شد، واکنش  

-های پياز دارای علايم مشكوک جمهعبود. در نتيجه نمونه

آوری شده از شهرستان محلات، دليجان و خمين به ترتيب 

 آلوده بودند. ويروس لكه زرد زنب دراد به   45و   70،  83

 یعمککوم  یآغازگرهککا  بککا  شککده  ریتکث  قطعه  یتوال  نییتع

 ایرانی  تره و  ازیپ  یهانمونه از  ییایوراسی

های به دست آمده از ق اهه تكثيهر توالي  BLASTآناليز  

بهها اسههتتاده از آغازگرهههای عمههومي  bp 800شههده حههدود 

ههای ( از جدايهه1( )جدول  AS-EA-F/EA-Rيوراسيايي )

پيههاز و تههره ايرانههي نشههان داد کههه تههوالي قسههمتي از ژن  

ههای مختلهف نوکلئوکپسيد اين ق اهات بها تهوالي جدايهه

 85-97ه ميهزان ژن ببانکموجود در  ويروس لكه زرد زنب 

دراههد بههه ترتيههب در سهه ت نوکلئوتيههدی و  92-99و 

های آمينواسيدی يكساني داشتند. به اين ترتيب تال  جدايه

   مورد تاييد قرار گرفت.  ويروس لكه زرد زنب فوق به 

هککای ایرانککی جدایککه  کوچککک  یژنوم  قطعه  یتوال  نییتع

 ویروس لکه زرد زنبق

دست آمده از م الاه ق اه کوچهک ژنهومي دو ي بهتوال

( ويروس O2K( و پياز خمين )Le1Mجدايه تره محلات )

لكههه زرد زنبهه  بههه ترتيههب بهها شههماره هههای دسترسههي 

MG065699  وMG065700  در پايگههاه داده هههایNCBI 

هها نشهان داد کهه طهول ق اهه ثبت شدند. بررسي اين داده

ئوتيد و جدايهه پيهاز نوکل 3161کوچک جدايه تره محلات،  
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 Le1M، O2k یرانیا یهایهزنبق، جدا لکه زرد روسیو یها هیجداژنومی کوچک قطعه    یدیاس  نویو آم  یدیوتینوکل  یتوال  سهیمقا. 3 جدول

 2جدول های بررسی شده در نام ویروس .هاروسیتوسپووارتو ییایوراسی یلوژنیگروه ف یو گونه ها این گونه یها  هیجدا  ریبا سا  Le2Mو 

   ذکر شده است.
Table 3. Nucleotide and amino acid comparison complete S RNA fragment of Iranian Le1M, O2k and Le2M 

isolates with other IYSV isolates and other species of Eurasian phylogenetic group of orthotospoviruses. Isolates 

names are listed in Table 2. 
Virus Name S  RNA  5' UTR-S  NSs ORF  IGR-S  N ORF  3' UTR-S   NSm ORF 

nt %nt  nt %nt  nt %nt %aa  nt %nt  nt %nt %aa  nt % nt   nt %nt %aa 

IYSV-Le1M 3161 -  71 -  1332 -    866 -  822 - -  70 -   936 - - 

IYSV-O2K 2721 84.2  71 100  1332 97.4 97.9  426 48.3  822 97.9 98.1  70 100   - - - 

IYSV-Le2M - -  - -  - - -  426 45.4  822 99.7 100  - -   - - - 

IYSV-Netherland 3105 92.8  70 91.5   1332 95.8 96.3  811 83.8  822 96.9 97  70 97.1   936 96.7 98.7 

IYSV-India 3091 93.2  70 92.9  1332 96.9 96.8  812 86  822 96.2 94.8  70 94.2   936 92.8 92.6 

IYSV-USA - -  - -  - - -  - -  822 88.6 91.9  - -   936 89.1 94.2 

IYSV-Brazil - -  - -  - - -  - -  822 90 92.6  - -   936 87.2 91 

IYSV-Zimbabwe - -  - -  1332 91.1 96.6  - -  822 92 94.8  - -   936 89.9 94.8 

AYSV 2734 58.7  72 59.7  1332 76.8 85.1  407 28.8  819 66.1 58.9  71 74.6   927 78.4 86.1 

HCRV 2744 59.8  72 75  1338 73.4 76.2  437 25  825 71.3 68.9  72 85.9   927 78.6 82.3 

PolRSV 2484 55.4  73 66.2  1332 73 74  183 11.5  825 71 69.7  72 79.1   927 76.2 84.2 

TYRV-s 3006 66.3  71 70.8  1332 81.6 88  707 28.5  825 74.3 71.5  72 77.7   - - - 

TYRV-t 3061 68.5  71 70.8  1332 83.6 90.5  762 26.2  825 75.6 72.2  71 84.5   927 80.8 89.3 

 

نوکلئوتيد بود. اين نتايج نشان داد کهه انهدازه   2721خمين  

تهر از دو ق اه ژنومي کوچک جدايهه تهره محهلات بهزرگ

(  AF001387( و هلنههدی )KJ868797جدايههه هنههدی )

است و اندازه اين ق اه در جدايهه پيهاز خمهين از ويروس  

 جهدول تر است )های تايين توالي شده کوچکساير جدايه

(. ميزان يكساني توالي نوکلئوتيدی ق اه ژنهومي 2  شكل،  3

دراهد بهود.   2/84های ايرانهي بها همهديگر  کوچک جدايه

دراد با   8/92-2/93نوکلئوتيدی جدايه تره محلات  توالي  

دو جدايه هلند و هند يكسهاني نشهان داد. همچنهين ميهزان 

ههای يكساني ق اه کوچک ژنومي اين جدايه با ساير گونهه

 4/55  -5/68هها  گروه تبهارزا ي يوراسهيايي توسهپوويروس

(. ميزان يكساني ق اه کوچک ژنهومي 3دراد بود )جدول  

ن بها دو جدايهه هلنهد و هنهد در سه ت جدايه پيهاز خمهي

دراههد تايههين شههد.  83و  4/83نوکلئوتيههدی بههه ترتيههب 

های گروه تبهارزايي همچنين توالي اين جدايه با ساير گونه

 دراد يكساني نشان داد.  1/59-2/65يوراسيايي،  

( UTR-'5)    '5بررسي من قه غير قابهل ترجمهه انتههای  

 71دوی آنهها    های ايرانهي نشهان داد کهه طهول ههرجدايه

نوکلئوتيد است که نسبت بهه دو جدايهه هلنهدی و هنهدی 

ويروس يک نوکلئوتيد بلندتر هستند و ميزان يكسهاني آنهها 

با همديگر اد دراد بود. با اين حال با دو جدايهه هنهدی 

دراد يكساني داشتند. طهول تهوالي   5/91-9/92و هلندی  

ايه تهره ( دو جدUTR-'3)  '3من قه غير قابل ترجمه انتهای  

نوکلئوتيهد   70محلات و پياز خمين با همهديگر يكسهان و  

بود و با دو جدايه هندی و هلنهدی از نظهر طهول يكسهان 

 ديهنوکلئوت (. ميزان يكساني توالي در سه ت  2بودند )شكل  

دو جدايه تره محلات و پياز خمين اد دراد و با جدايهه 

 2/94  -1/97  ويروس لكهه زرد زنبه های هندی و هلندی  

 د تايين شد.  درا

توالي به دست آمده ق اهه ژنهومي کوچهک دو جدايهه 

نشههان داد کههه دارای دو  ويههروس لكههه زرد زنبهه ايرانههي 

سهنس مشهابه سهاير با ساختار ژنتيكي آمبي  چارچوب ژني

 چهارچوب ژنهياسهت.    Orthotospovirusاعضای جهنس  

از  72نوکلئوتيهد  نوکلئوتيد طول داشت کهه از  1332بزرگ  
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،  NSsو  Nکننده  رمزاستفاده شده در مطالعه حاضر. مناطق   زنبق  زرد  لکه  های مختلف ویروس. مقایسه آر ان ا های کوچک جدایه2ل  شک

هککا و نام جدایهاند.  ژنی به ترتیب به رنگ خاکستری روشن، سیاه و سفید نشان داده شدهبینو منطقه    '5و    '3مناطق غیر قابل ترجمه انتهای  

هککر های ترجمه شدنی و ترجمککه نشککدنی در بککالای اندازه طول قطعه ژنومی کوچک آنها در سمت چپ نشان داده شده است. اندازه ناحیه

و  Nدر سککطن نوکلئوتیککدی و در مککورد  تره محلاتها نسبت به جدایه آورده شده است. میزان یکسانی ناحیه ترجمه نشدنی جدایه  قسمت

NSs  ژنککی نشککان های سیاه رنگ و خطوط شکسته قطعات احتمالا حذف شده را در منطقه بینآمینواسیدی ارایه شده است. پیکان  در سطن

 دهند.می
Fig. 2. Comparison of the small RNAs in different Iris yellow spot virus (IYSV) isolates used in the present study. 

The coding N and NSs genes, un-translated regions of 3 'and 5' (UTRs) and intergenic regions (IGRs) are shown 

in light gray, dark and white boxes, respectively. The isolates and their S fragment sizes are shown on the left. 

The sizes of translated and un-translated regions are shown at the top of the boxes. The rate of identity (%) 

between the UTRs (vs. IYSV-Le1M) is presented at the nucleotide level, and that of the NSs and N proteins at the 

amino acid level. Black arrows and cursive lines show probable deleted parts in IGRs 
 

يابهد. ادامهه مهي  1403شروع شده و تا نوکلئوتيد    '5انتهای  

 444توانهد پروتئينهي بهه انهدازه  مهي چارچوب ژنهياين 

کنهد. کيلهو دالتهون را رمهز    3/50آمينواسيد با وزن ملكولي  

 چارچوب ژنيمقايسه توالي نوکلئوتيدی و آمينواسيدی اين  

استان مرکزی به ترتيب   ه زرد زنب ويروس لكدر دو جدايه  

دراد يكسهاني را نشهان داد. ايهن در حهالي   9/97و    4/97

تره جدايه    چارچوب ژنياست که ميزان يكساني توالي اين  

-9/96  ويهروس  با جدايه ههای هلنهدی و هنهدی  محلات

دراد به ترتيب در س ت نوکلئوتيدی   8/96-3/96و    8/95

و آمينواسيدی تايين شد. ميزان يكسهان بهودن تهوالي ايهن 

با ساير اعضای گروه يوراسيايي بهه ترتيهب   چارچوب ژني

 -5/90و  73 -6/83در سهه ت نوکلئوتيههدی و آمينواسههيدی 

 يچهارچوب ژنه  يتهوال(.  3دراد تايين شهد )جهدول    74

خمين به ترتيب در س ت نوکلئوتيهدی و آمينهو   جدايه پياز

ههای هلنهدی و با جدايههدراد    97و    8/95-7/96اسيدی  

 يكسان بود.  ويروس لكه زرد زنب هندی  

ژنهومي ويههروس ق اهه کوچههک از روی رشهته مكمههل 

نوکلئوتيهد کهه  822تری بهه انهدازه کوچکچارچوب ژني 

ا وزن آمينواسيد و به  274پپتيد به طول  ظرفيت رمز يک پلي

کيلودالتون را دارد، شناسايي شهد. مقايسهه يكسهاني   42/30

-( را رمز ميNکه نوکلئوکپسيد )  چارچوب ژنيتوالي اين  

در   ويهروس لكهه زرد زنبه ههای مختلهف  کند در جدايهه

آورده شده است. مقايسه توالي اين ژن در جدايهه   3جدول  

ه های گروه يوراسيايي نشان داد کهتره محلات با ساير گونه

ميزان يكساني در سه ت نوکلئوتيهدی و آمينهو اسهيدی بهه 

دراد بهود. همچنهين   9/58  -  2/72و    1/66  -6/75ترتيب  

ميزان يكساني توالي چهارچوب ژنهي نوکلئوکپسهيد جدايهه 

هههای يوراسههايي در سهه ت پيههاز خمههين بهها سههاير گونههه
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-8/71و    71-7/74نوکلئوتيدی و آمينواسهيدی بهه ترتيهب  

 دراد تايين شد.  6/68

ترين بخش توالي ق اه کوچک ژنوم ويروس لكهه متنوع

زرد زنب ، توالي من قه بهين ژنهي اسهت. در حاليكهه طهول 

نوکلئوتيد بهود،   866من قه بين ژني در جدايه تره محلات،  

نوکلئوتيههد طههول  426 پيههاز خمههينايههن من قههه در جدايههه 

تهره داشت. همچنين مشخص شد که اين ناحيه در جدايهه  

نوکلئوتيد از دو جدايه هلنهدی   54و    53ب  به ترتي  محلات

 تر بود.و هندی ويروس طويل

ژنهي جدايهه ديگهری از تكثير و تايين توالي من قه بين 

ژنهي نشان داد که من قه بهين  Le2Mروی تره ايراني به نام  

بود. زير هم چيني توالي من قه   پياز خمينآن مشابه جدايه 

ديگر از هلنهد و هنهد  ژني سه جدايه ايراني و دو جدايهبين

-IYSV) پياز خمهين( و  IYSV- O2Kنشان داد که جدايه 

Le2M  تهر نوکلئوتيهد کوتهاه  440ژني  در من قه مرکزی بين

من قهه  ها نشهان داد کهه(. بررسي اين توالي2هستند )شكل

 31دو تهوالي    ويروس لكه زرد زنب ژني جدايه هلندی  بين

کمتر   تره محلاتايه  ژني جدنيمن قه بنوکلئوتيدی از    22و  

نوکلئوتيههدی در جدايههه  23و  31دارد. فقههدان دو تههوالي 

IYSV-DOGR   (.2از هند نيز مشاهده شد )شكل 

ژنهي جدايهه تهره محهلات بهينيكساني تهوالي من قهه   

با ساير جدايه های اين ويهروس بهه   ويروس لكه زرد زنب 

 (. 3دراد تايين شد )جدول    4/45-86ميزان  

ويهروس لكهه زرد   تره محهلاتجدايه    NSmتوالي ژن  

در پايگهاه داده ههای   OM289666زنب  با شماره دسترسي  

NCBI   ثبت شد.  بررسهي ايهن تهوالي نشهان داد کهه ايهن

-يبيني مهنوکلئوتيد طول دارد و پيش  936،  چارچوب ژني

آمينواسهيد و بها وزنهي   312پپتيد به طهول  شود که يک پلي

چهارچوب ژنهي کيلودالتون را رمز کند. ايهن    85/34ماادل  

شهود. ميهزان يكسهاني توس) رشته ژنومي ويروس رمز مي

ههای توالي ايهن ژن جدايهه تهره محهلات بها سهاير جدايهه

بهه ترتيهب در سه ت نوکلئوتيهد و   زنبه   ويروس لكه زرد

دراههد تايههين شههد.  91 -7/98و  2/87 -7/96آمينواسههيد 

همچنين مشخص شد که اين توالي با ساير اعضهای گهروه 

دراههد  3/82-3/89و  2/76-8/80تبههارزا ي يوراسههيايي، 

يكساني به ترتيب در س ت نوکلئوتيدی و آمينواسيدی دارد 

 (.3)جدول 

 های تبارزائیتجزیه و تحلیل

ه زرد ژن نوکلئوکپسيد جدايه های مختلف ويهروس لكه

اسهت. بهر ايهن زنب  از هر پنج قاره دنيا تايين تهوالي شهده

 17اسهيدی  اساس، درخت تبارزا ي حاال از تهوالي آمينهو

جدايه ويروس شامل سه جدايه از استان مرکزی نشهان داد 

گيرنهد ها در دو گروه تبارزا ي مجزا قرار مهيکه اين جدايه

ههای (. ايهن دو گهروه تبهارزا ي شهامل جدايههa ،3شهكل)

ههای ايرانهي ويهروس يوراسيايي و آمريكايي هستند. جدايه

لكه زرد زنب  شامل سه جدايه مورد بررسي در اين م الاهه 

و دو جدايه از استان خراسهان رضهوی در گهروه تبهارزا ي 

های مختلتهي از يوراسيايي قرار گرفتند. در اين گروه جدايه

هنههد، کشهورهای هلنهد، اسههتراليا، ايهالات متحههده آمريكها، 

هههايي از کشههور سههريلانكا و ژاپههن قههرار دارنههد. جدايههه

تاجيكستان، پاکستان، ايالات متحده آمريكها و زيمبهابوه در 

 گروه آمريكايي گروه بندی شدند.

 NSs  درخت تكاملي بر اسهاس تهوالي آمينواسهيدی ژن

نشان داد که دو جدايه استان مرکزی ويروس لكه زرد زنب  

تری بها جدايهه د و راب ه نزديکبندی شدنبا همديگر گروه

هندی اين ويروس دارند. دو جدايه ويروس لكه زرد زنبه  

از کشور های هلند و زيمبابوه در يهک گهروه تهک تبهاری 

 (.b،3قرار گرفتند )شكل 

 NSmدرخت تبارزا ي مبتني بر توالي آمينو اسهيدی ژن  
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هککای و سککایر گونککهگونککه  هککای ایککن  بککا سککایر جدایککه  (IYSV)ویروس لکه زرد زنبقهای استان مرکزی  جدایه  تبارزائیروابط    .3  شکل

؛ ژن S (NSs ،)cغیر ساختمانی قطعه رمز کننده پروتئین ؛ ژن b(، Nتوالی آمینو اسیدی ژن نوکلیوکپسید )، a  :ها بر اساسارتوتوسپوویروس

-Neighbourهککا بککا اسککتفاده از روش  درخککت S (IGR.)، منطقه بین ژنی قطعککه M (NSm ،)dتمانی قطعه غیر ساخرمز کننده پروتئین  

joining با نرم افزارMEGA X  ترسیم شدند. مقادیرBootstrap  تکرار هسککتند. مقککادیر  1000نشان داده شده به صورت درصد ناشی از

   ذکر شده اند. 2نشان داده نشده اند. مشخصات رس شمارهای توالی های ژنومی ویروسی مورد استفاده در جدول  %50کمتر از 
Fig.3. Phylogenetic relationships of Iris yellow spot virus isolates from Markazi province with other species of 

Orthotospovirus based on; a. the amino acid sequence of the nucleocapsid (N) gene, b. non-structural protein 

genes NSs, c. NSm, and d. the intergenic region (IGR). Trees were constructed based on neighbor-joining method 

with 1000 bootstrap replicates using MEGA X software. Bootstrap values less than 50% are not shown. Isolates 

origin and accession numbers are also listed in Table 2. 
 

راب ه نزديهک جدايهه   Orthotospovirusهای مختلف  گونه

ههای هلنهدی و هنهدی را بهه جدايهه  IYSV-Le1Mايراني  

نشان داد. سه جدايه ديگر ويروس از کشهورهای زيمبهاوه، 

برزيل و ايالات متحده آمريكا در گروه مستقل ديگری قرار 

 (.3گرفتند )شكل

 بحث

نتايج حاال از تايين توالي ق اهه کوچهک ژنهومي دو 

به دست آمده از تره ايرانهي و  ويروس لكه زرد زنب  جدايه

پيههاز از ايههران نشههان داد کههه انههدازه طههول ق اههه و تههوالي 

نوکلئوتيدی و آمينو اسيدی اينهها بها دو جدايهه ديگهر ايهن 
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ويروس گزارش شده از کشورهای هنهد و هلنهد اخهتلا  

 دارند.  

لكهه زرد   روسيهوهای  ترين بخش ژنوم در جدايهمتنوع

ههای داده شهد. بهين جدايههژني تشهخيص  من قه بين  زنب 

 Capsicum chlorosisمختلهف ويهروس سهبزرد فلتهل )

virus, CaCVههای ( هم چنين تنوعي وجود دارد اما جدايه

ههای جررافيهايي بها فوااهل ويروس سبزرد فلتل از من قه

در  (Huang et al. 2017)انهد آوری شهدهبسيار زياد جمهع

لكهه زرد   روسيهوی ايراني  هاحاليكه من قه پراکنش جدايه

فااله بسيار اندکي با يكديگر داشهتند. زيهر همچينهي   زنب 

نشهان داد   لكه زرد زنبه   روسيوهای  ژني جدايهتوالي بين

 یقسمت مرکهزهای ويروس سبزرد فلتل،  که مشابه جدايه

ژني دو جدايه ايراني بسهيار متتهاوت بهود.  توالي ناحيه بين

 mRNAم الاات قبلي نشان داده بهود کهه نسهخه بهرداری 

های مشت  شده از ق اه کوچک ژنومي ويروس پژمردگهي 

 ,Tomato spotted wilt virusلكهه ای گوجهه فرنگهي )

TSWVژنهي سری بهينمن قه سنجاق  3`( در قسمت انتهای

. مهمترين (van Knippenberg et al. 2005)يابد خاتمه مي

ه ژني، توقف محل نسهخنقش گزارش شده برای من قه بين

 De Haan et al. 1990, van Knippenberg)برداری است  

et al. 2005, ) لكهه  يپژمردگ روسيو. همچنين  در م الاه

اسهت کهه من قهه سهنجاق شهدهي نشان دادهگوجه فرنگ  یا

ژني نقش مهمي در افزايش نيمن قه بسری تشكيل شده در  

 .(Geerts-Dimitriadou et al. 2012)کارايي ترجمه دارد 

در   سریار سنجاقهمچنين وجود دو رشته مكمل در ساخت

راب ه با القای خاموش سازی ژن مورد م الاه قرار گرفته و 

گرفتنهد کهه   ( نتيجه2014) هديل و همكارانبر اين اساس 

اين ساختار توانايي ضايتي بهرای القهای فرآينهد خاموشهي 

سازی ژن را دارد. با توجه به اينكه حذ  قسهمت مرکهزی 

تهاثيری   Le2Mو    نپياز خمهيهای  ژني در جدايهنيمن قه ب

رسهد در بروز علايم ويروسي نداشت، بنابراين به نظهر مهي

کننده روی ويروس نداشته است. که اين ناحيه اثر غير فاال 

نتايج بررسي حاضر نشان داد که من قه حذ  شهده تهوالي 

بها اخهتلا    Le2Mو    پياز خمهينژني دو جدايه  نيمن قه ب

تار سهنجاق سهری ، با من قه تشكيل ساخ5`اندکي در من قه

م ابقت داشت )نتايج نشان داده نشده است(. اين موضهوع 

نشان داد که اين دو جدايه توانايي تشكيل ساختار سهنجاق 

تهره سری را ندارند. مقايسه توالي اين دو جدايه با جدايهه  

و دو جدايه ديگر از کشور هنهد و هلنهد ههم ايهن   محلات

ف هتت بنهد موضوع را تاييد کرد. ويروس لكه حلقوی عل

(Polygonium ring spot virusکه دارای کوتاه ) ترين طول

هههای شههناخته شههده ژنههي در بههين تمههام گونهههمن قههه بههين

غنهي از   ها است ههم فقه) دارای تهواليارتوتوسپوويروس

باشد و فاقد توانايي تشكيل من قه سهنجاق مي  Uنوکلئوتيد  

های . گونه(Ciuffo et al. 2008)سری در اين من قه است 

از خهههانواده  Phlebovirusو  Tenuivirusههههای جهههنس

Phenuiviridae  های خود از استراتژی آمبهي برای بيان ژن

برنهد. سنس در ق اات کوچک و متوسه) ژنهوم بههره مهي

و گونهه   Phlebovirusههای جهنس  ژني در گونهمن قه بين

Iranian wheat stripe virus  از جهنسTenuivirus  ههم

 Ciuffo et)فاقد توانايي تشكيل ساختار ساقه حلقه اسهت 

al. 2008)ای از ويهروس ههای جهنس . در بررسي گونهه 

Phlebovirus   مشخص شد کهه من قهه غيهر قابهل ترجمهه

(UTRق اه بزرگ ژنومي ويروس ک ) ه آمبي سنس نيسهت

ای را تشهكيل مهي دههد کهه در توقهف ساختار ساقه حلقه

نسخه برداری نقش دارد. وجود چنين ساختارهای موضاي 

ژني برخي از اعضای اين جنس ثابت مشابهي در من قه بين

. بنهابراين بها توجهه بهه (Kiening et al. 2017)شده است 

ای در افهزايش سهاقه حلقههنقش ثابهت شهده سهاختارهای  

رسد نيهاز کارايي ترجمه و توقف نسخه برداری، به نظر مي
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ههای ژني در جدايههای جايگزيني در من قه بيناست توالي

 وجود داشته باشد. بهرای اظههار نظهر  Le2Mو    پياز خمين

تر و بيشتری روی ساختار های دقي دقي  لازم است بررسي

 ها انجام شود.  های ناحيه بين ژني اين جدايهژنتيكي توالي

توالي ناحيه بين ژني ق اه کوچک ژنومي هشهت گونهه 

و شههش جدايههه از گونههه ويههروس  Orthotospovirusاز 

 Pappuاسهت )پژمردگي لكه ای گوجه فرنگي بررسي شده

et al. 2000اسهت کهه دراهد يكسهاني (، نتايج نشهان داده

ژنهي ق اهه کوچهک ژنهومي در بهين بهينبازها در من قهه  

دراد مترير است. در حاليكه   79-99های يک گونه  جدايه

دراهد   84-98برای ق اه متوس) ژنهومي ميهزان يكسهاني  

است. بر اين اساس،  درخت تبارزا ي مبتني برتوالي ناحيهه 

ژني ق اات کوچک و متوس) مشابه درخت مبتنهي بهر بين

 .Pappu et alتوالي نوکلئوتيدی ژن نوکلئوکپسهيد اسهت )

2000 .) 

ههای ژني جدايهدر خصوص تنوع موجود در من قه بين

-ا مهيدر ايران دو نظريهه ر  لكه زرد زنب   روسيومختلف  

ههای ايرانهي دارای توان م رح کرد: اول اينكه عمده جدايه

های من قهه ژني کوتاه هستند و وقوع تواليبينتوالي من قه  

ژني بلند ناشي از يک رويداد نهوترکيبي غيهر همولهوگ بين

-بهينهايي با طول توالي من قه  باشد و دوم اينكه جدايهمي

های با توالي بين تر هستند و جدايهژني بلندتر گروه قديمي

است. برای هر تر در اثر رخداد حذ  ظهور کردهژني کوتاه

های ويروسي گزارش دو نظريه هم شواهدی در ساير گونه

ههای ( وقهوع جدايهه2017)  هوآنگ و همكارانشده است.  

  ژنهيبهينبها طهول من قهه سهبزرد فلتهل  روسيومختلف 

ی در نوکلئوتيهد 325مختلف را ناشي از يک پديده حهذفي 

ژني ساير بيندانسته و منشا من قه   CaCV-Qld3432جدايه  

دانهد. در را اين جدايه مهيسبزرد فلتل    روسيوهای  جدايه

گوجهه   یالكهه  يپژمردگ  روسيوای از  حاليكه وقوع جدايه

ژنهي بهيننوکلئوتيد طهول بيشهتر در من قهه    365با    يفرنگ

ها به خ ای آنهزيم هماننهد سهازی و نسبت به ساير جدايه

تكرار تكثير يک توالي تكراری و يا نوترکيبي غير همولوگ 

. تايههين (Heinze et al. 2003)نسههبت داده شههده اسههت 

ههای ويهروس لكهه علت)های( وقوع اين پديده در جدايهه

ههای زرد زنب  نياز به تايين توالي تاداد بيشتری از جدايهه

 های تبارزايي آنها دارد.ويروس و انجام تحليل

هههای تبههارزا ي رسههم شههده بههر اسههاس تههوالي درخههت

نشان دادنهد   NSmو    N  ،NSsهای سه گانه  آمينواسيدی ژن

های تری با جدايهکه جدايه های مورد م الاه راب ه نزديک

-کشور هند و هلند نسبت به ساير کشورها دارند. در سهال 

اسهت کهه م الاهه تهوالي آمينهو های اخير نشان داده شهده

اسيدی ژن نوکلئوکپسيد به عنوان يهک مايهار در م الاهات 

ه شهده پذيرفته Orthotospovirusتبارزا ي اعضهای جهنس  

است و اين موضوع سبب شده است که تايين توالي سهاير 

های مختلهف يهک گونهه انجهام های ژنوم در جدايهقسمت

.  م الاهه تبهارزا ي (Oliver & Whitfield 2016)نپهذيرد 

بيني شده آمينواسيدی ژن نوکلئوکپسهيد مبنتي بر توالي پيش

شامل سه جدايه از اسهتان   زنب   لكه زرد  روسيوجدايه    17

مرکزی و دو جدايه از استان خراسان رضوی نشان داد کهه 

اسهتان مرکهزی در گهروه   لكه زرد زنب   روسيوهای  جدايه

يوراسيايي و در دو خ) سير تكهاملي مجهزا قهرار گرفتنهد. 

ههای جمهع آوری شهده از يهک تنوع تبارزا ي بهين جدايهه

من قه محدود قبلاً از کشور ايتاليا نيز گهزارش شهده اسهت 

(Tomassoli et al. 2009) نههوترکيبي، انتخههاب منتههي .

(Purifying selection و رانش ژنتيكي سهه منبهع ااهلي )

های ويروس لكه زرد برای تنوع ژنتيكي موجود در جمايت

. بها توجهه (Iftikhar et al. 2014)  پيشنهاد شده است زنب

به نزديكي مناط  نمونه برداری در استان مرکهزی و وجهود 

ها، وجود همزمان دو جمايهت در يهک تنوع در اين جدايه
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( کهه Founder effectتوان به اثرات بنيانگذار )من قه را مي

 شود نسبت داد. نوعي از رانش ژنتيكي محسوب مي

ن بهار تهوالي کامهل ق اهه در اين بررسي بهرای نخسهتي

از کشهور   لكه زرد زنبه   روسيوژنومي کوچک دو جدايه  

تايين شد و مشخص شد که جدايهه تهره ايرانهي بلنهدترين 

لكهه   روسيهوههای  طول ق اه ژنومي کوچک را در جدايه

دارد. همچنين تايين توالي ق اه کوچهک جدايهه زرد زنب   

ه کوچهک را پياز از ايران نشان داد که کوتاهترين طول ق ا

دارد. بهه لكه زرد زنبه     روسيوهای مختلف  در بين جدايه

رسد اين اختلا  طهول در ق اهه ژنهومي کوچهک نظر مي

ژنهي های درجي و يا حهذفي در من قهه بهينناشي از توالي

 باشد.  

 تعارض منافع

گونهه تاهار  نويسندگان در انجام ايهن پهژوهش ههيا

 .منافاي ندارند
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