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 دهیکچ 

سایرگیاهان خانواده و    غلات   به طور قابل توجهی باعث کاهش محصول(barley yellow dwarf virus, BYDV) و  زرد ج  یکوتولگ  روسیو

بهار سال دارد  پراکنش  ایراننقاط    اکثرویروس در    این  دهد کهنشان می   انجام شده  مطالعاتشود.  یدر سراسر جهان م  گندمیان های . در 

ازنمونه  1۴۰۰و    1۳۹۹ بیماری،  آزمون الایزای .  آوری شدندهای استان همدان جمع مزارع گندم و جو شهرستان   های گیاهی دارای علائم 

 BYDVآوری شده به  های جمع که درصد بالایی از نمونهنشان داد  انجام شد و نتایج    BYDVبادی اختصاصی  غیرمستقیم با استفاده از آنتی 

که سویه رایج این ویروس   BYDV-PAV  از آغازگرهای اختصاصیاستفاده  با    RT-PCRآزمون  کل،    ایان استخراج آر. پس از  بودند  آلوده

ژن پلیمراز و  به منظور مقایسه مولکولی  .را تایید نمود   BYDVآلودگی به    ،RT-PCR. نتایج آزمون  انجام شد،  باشددر اکثر مناطق کشور می

های پلیمراز آنها تعیین ترادف شدند. مقایسه توالی های اسدآباد و همدان انتخاب و ژن  تبارزایی بر اساس این ژن، دو جدایه از شهرستان 

جدایه  با  را  شباهت  بیشترین  همدان  جدایه  که  داد  نشان  کهنوجحاصل  حدود    ،کرج  ،های  شباهت  )با  دارد  اراک  و  تا  ۹۵یزد   %۹۶ .)%

نهاد شدند. جدایه اسدآباد بیشترین  های موجود در بانک ژن به عنوان یک گونه مجزا پیش های مذکور به دلیل شباهت کم با سایر جدایه جدایه

با   را  از    BYDV-PASشباهت  بیش  )با  داشت  استونی  و  جدایه ۹2آمریکا  که  داد  نشان  تبارزائی  از  حاصل  نتایج  شباهت(.  ایرانی %  های 

BYDV   براساس ژن پلیمراز در سه گروه مجزا قرار گرفتند که نشان دهنده وجود تنوع بالا در ژن پلیمراز این ویروس است. تحقیق حاضر

 . باشددر ایران می  BYDV-PASاولین گزارش از ردیابی گونه 
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Abstract 

Barley yellow dwarf virus (BYDV) causes a significant yield reduction and crop loss in cereal and grasses 

worldwide. Studies revealed that barley yellow dwarf virus is present in most regions of Iran. Wheat and 

barley plants showing the infection symptoms were collected from cereal fields in Hamedan Province during 

the springs of 2020 and 2021. Samples were tested for BYDV infection by Indirect ELISA. Positive 

reactions to BYDV antibody in most samples were detected. After total RNA extraction, RT-PCR was 

performed to amplify polymerase gene using specific BYDV-PAV primers. BYDV-PAV is the most 

prevalent species of BYDVs in Iran. Results confirmed BYDV infection. For molecular and phylogenetic 

comparison, two samples from Hamedan and Asadabad were selected and their polymerase genes were 

sequenced. The sequencing results revealed that Hamedan isolate had maximum homology with Kahnouj, 

Karaj, Yazd and Arak isolates (with 95% - 96% identity). The isolates in this group proposed as a distinct 

species due to their low similarity with other isolates in GenBank. Asadabad isolate had maximum homology 

with Estonia and America BYDV-PAS with more than 92% homology. The results of phylogenetic analysis 

revealed that Iranian isolates of BYDV clustered in three distinct groups which shows the presence of a high 

diversity in the polymerase gene of this virus. This study is the first report of BYDV-PAS species in Iran. 
 

Keywords: Barley yellow dwarf virus, Polymerase gene, RT-PCR 
 

 

* Corresponding author’s E-mail: a.pakdel@basu.ac.ir 

1. M.Sc. student. 

2. Assistant professor, Plant protection Department, Faculty of Agriculture, Bu-ali sina university, Hamedan, Iran. 

 

 

  

DOI: 10.22034/ijpp.2023.562065.393 

 Research Article 



 

37 37 
 

 مقدمه 

 ,yellow dwarf virusesهاای کوتاولگي زرد )ويروس

YDVsهای مختلا  وياروس کوتاولگي زرد ( شامل گونه

و وياروس  (barley yellow dwarf virus, BYDV)جاو 

 ,cereal yellow dwarf virus) کوتااولگي زرد تاا ت

CYDV)  هستند که در اتلب مزارع ت ت گسترش يافتاه-

هاای ايجااد کنناده  ترين ويروسيكي از مهم BYDV .اند

 بيماری در گياهان خانواده گندميان در سراسر جهان اسات

(Peters et al. 2022) .BYDV  در جنسLuteovirus  قرار

 از ناااوع آن ژناااو و  يچنااادوجهپيكاااره  یدارادارد و 

(+ssRNA) هااای جاانس باشااد. در گذشااته ويروسمي

Luteovirus  در خاااانوادهLuteoviridae  طبقاااه بنااادی

کميتاه باين المللاي . در گازارش (Domier 2008)شدندمي

 International Committee on) هااطبقاه بنادی ويروس

Taxonomy of Viruses, ICTV) براسااس 2021در سال ،

 RNA dependent RNA polymeraseهای شباهت توالي

(RdRps)  چارچوب های ژني يک   شده توسط  رمز گذاری

(، open reading frame, ORF1 and ORF2و دو  )

طبقه بندی   Tombusviridaeدر خانواده    Luteovirusجنس

 براساااس سااازمان ژنااو  و شااباهت. (ICTV 2021)شااد 

، BYDV-MAV هایگوناااه ،ایناااهيآم دياسااا هاااایيتوال

BYDV-kerII  ،BYDV-kerIII  ،BYDV-PAS  ،BYDV-

PAV    وBYDV-GAV    به جانسLuteovirus   اختصاا 

، BYDV-PASگونه  .(Miller & lozier 2022) داده شدند

از   2002، در ساال  CPبه دليل تنوع قابل توجاه در تاوالي  

هاای . روش(Mayo 2002)جدا شاد  BYDV-PAVگونه 

–BYDV  هایشخيص سرولوژيكي قادر به تفكياک گوناه

PAV  بود  BYDV–PAS  های مولكاولي نيستند و از روش

 . (Kundu 2008)شود ها استفاده ميبرای شناسايي آن

و  BYDVsماال زردی در تاا ت عمااادتا  در ايااران عا

CYDVs باشاند وميBYDV-PAV   ويااروس تالااب در

انجاا   مطالعاهدر . (Afsharifar et al. 2004)اسات  کشور

 هايي از ژناو شده توسط پاکدل و همكاران مقايسه قسمت

مااورد  اسااتان در نااهشناسااايي شااده  BYDV-PAV گونااه

ترادف نوکلئوتيدی بخشاي از بر اساس . بررسي قرار گرفت

تناوع ايان وياروس    ژناو   (ORF5)خاواني  ناحيه پيوساته

ها در يک گروه قرار گرفتند. اما، نشد و همه جدايهمشاهده  

ای باار اساااس مقايسااه تاارادف نوکلئوتياادی و اساايد آمينااه

ORF1  ،  اول   گاروه  .به دو گروه تقسيم شادند  هاجدايهاين 

های کهنوج، کارج، ارا  و يازد کاه باه دليال شامل جدايه

های ايراني و تير ايراناي موجاود شباهت کم با ساير جدايه

. بااه عنااوان يااک گونااه مجاازا پيشاانهاد شاادژن  در بانااک

های بوشهر، رستاق، اسافندقه، عبااس آبااد، هرساين جدايه

هايي از کرمانشاه، کمارج، ساوه و ايا   باه هماراه جداياه

 Pakdel)آمريكا، استراليا و ژاپن در گروه دو  قرار گرفتند 

et al. 2010)هااای مختلاا  . در مطالعااات گذشااته گونااه

BYDV گاازارش شاادند امااا تاااکنون گزارشااي از  از ايااران

 Afsharifar et)  در ايران موجود نبود  BYDV-PASرديابي 

al. 2004) . 

هاادف تیقيااض حاقاار مقايسااه مولكااولي تاارادف 

رديابي شاده از   BYDVهای  نوکلئوتيدی ژن پليمراز جدايه

استان همدان با ترادف نوکلئوتيدی ناحيه مشابه ژنو  سااير 

تيرايرانااي موجااود در بانااک ژن و های ايرانااي و جدايااه

 بود.  BYDV-PASهمچنين بررسي احتمال رديابي گونه 

 های بررسیمواد و روش

و   13۹۹های  های به عمل آمده در بهار ساال طي بازديد

نمونااه گياااهي حاااوی ع یاام زردی و  240، تعااداد 1400

های استان همادان کوتولگي از مزارع گند  و جو شهرستان
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کبودرآهنا  و همادان   بهاار، رزن، فاامنين،  شامل اسدآباد،

جمع آوری و مورد بررسي قرار گرفتند. به منظور تشخيص 

، آزماون BYDVهای جماع آوری شاده باه  آلودگي نمونه

 Converseباه روش  (Indirect-ELISA)الايزا تير مستقيم 

 BYDVبااادی اختصا ااي ، بااا اسااتفاده از آنتيMartinو 

انجاا  شاد  Agdia (Agdia, Elkhart, In, USA)شارکت 

(Converse & Martin 1990) در اين آزمون، از گياه جاو .

سالم کشت شده در گلخانه به عنوان نمونه کنتارل منفاي و 

باه عناوان کنتارل م بات   BYDV-PAVاز جدايه شهرکرد  

ها و همچناين استفاده شد. برای تاييد  یت آلودگي نمونه

 يساينوارآزماون ت تك ير قطعه مورد نظر از ژنو  ويروس از 

اساتفاده  (RT-PCR) مارازيپل یارهيازنج  واکان -معكوس

هايي که در آزمون الايزا نسابت شد. در اين آزمون از نمونه

واکان  م بات نشاان داده   BYDVبادی اختصا ي  به آنتي

 بودند، استفاده شد. 

های گياهي، باا اساتفاده استخراج آر ان ای کل از نمونه 

به روش ستوني   دنازيستای شرکت  اناز کيت استخراج آر

انجا   (Cat. No.: S-1020-1)طبض پروتكل شرکت سازنده 

شد. با توجه به مطالعات گذشاته مبناي بار ايان کاه گوناه 

BYDV-PAV   بيشترين پراکن  را در اک ار منااطض اياران

ای پليماراز از آتازگرهاای دارد، برای انجا  واکن  زنجيره

 :ORF1-Fاختصا اااااي ايااااان گوناااااه شاااااامل  

GCCCATGACGCCTTTGTCAA وORF1-R: 

CGGTACAGAGCCCCTCTAA  جفاااات آتااااازگر(

باا شاماره   P-PAVطراحي شده بار اسااس ژناو  جداياه  

درجه سلسيوس( که   ۵8و دمای اتصال    D11032دسترسي  

را تك يار   ORF1جفت بااز از    ۹00ای به طول حدود  قطعه

ژن نمايند، اساتفاده شاد. ناحياه تك يار شاده بخشاي از مي

جفت باز انتهای آن در   20پليمراز ويروس است که حدود  

قرار دارد. در ايان آزماون نياز از   ORF2ناحيه همپوشان با  

گياه جو سالم کشت شده در گلخانه به عنوان نمونه کنتارل 

باه عناوان   BYDV-PAVمنفي و از جدايه شهرکرد گوناه  

 کنترل م بت استفاده شد.

اد و همادان انتخااب و های اسدآبدو نمونه از شهرستان

بارای تعياين تارادف باه آزمايشاگاه   قطعه تك ير شده آنهاا

پزشكي ارمغان، گاروه ژنتياک کادون ارساال شاد. تعياين 

تاارادف نوکلئوتياادی بااا اسااتفاده از آتازگرهااای پيشاارو و 

های بدست آمده باا معكوس در دو تكرار انجا  شد. ترادف

هاای موجاود در با ساير ترادف Blast N استفاده از برنامه 

 ساازی چندگاناهرديا بانک ژن مقايسه شاد. ساپس هام

(Multiple alignment) هاای موجاود در با سااير تارادف

-Tsn))بانک ژن شامل جدايه تويسرکان از اساتان همادان  

1400, Radaee & Pakdel 2022) ،12  12جدايه ايراناي و 

 Geneious primeجدايه تيرايراني با استفاده از نر  افازار 

 Neighbor joining انجا  شد و دندوگرا  باا روش  2019

 ترسيم شد. Mega 11با استفاده از نر  افزار  

 نتایج و بحث 

شاامل زردی و   BYDVع یم بارز ناشي از آلودگي باه  

های شهرساتان  کوتولگي شديد در اتلب مزارع گند  و جو

آوری های جمعاستان همدان مشاهده شد. از مجموع نمونه

-نموناه  ٪۵0های شهرستان همدان،  نمونه  ٪80شده، حدود  

هاای شهرساتان بهاار، نموناه  ٪۵0های شهرستان اسد آباد،  

هاای نموناه  ٪۹0هاای شهرساتان کبودرآهنا ،  نمونه  ۹0٪

های شهرستان رزن در آزمون نمونه  ٪۹0شهرستان فامنين و  

واکن  م بات   BYDVبادی اختصا ي  الايزا نسبت به آنتي

نشان دادند. در مواردی که گياهان دارای ع یم نسابت باه 

واکان  م بات نشاان ندادناد باه نظار   BYDVآنتي بادی  

ي هاای عامال کوتاولگرسد اين گياهان به ساير ويروسمي

کنند ماننادهايي که ع یم مشابه ايجاد ميزرد و يا ويروس



 

39 3۹ 
 

 
نمونه های آلوده به ویروس کوتولگی زرد جو بااا  ORF1 جفت باز( از ۹۰۰ای های تکثیر شده )حدود ان. نقوش الکتروفورزی دی1  شکل

شهرستان  هاینمونه 2و  1  ،(PCR) ای پلیمرازواکنش زنجیرهدر  PAV-ORF1-F/ PAV-ORF1-Rاستفاده از جفت آغازگر اختصاصی 

-BYDVنمونه کنترل مثبت )جدایه شااهرکرد    ۶نمونه کنترل منفی )عصاره گیاه جو سالم( و    ۵های شهرستان اسدآباد،  نمونه  ۴و    ۳همدان،  

PAV .)M جفت باز )شرکت سیناکلون(. 1۰۰: نشانگر با وزن مولکولی 

Fig. 1. Electrophoresis patterns of amplified DNA ≈ 900 bp of ORF1 of BYDV-PAV using PAV-ORF1-F/ PAV-

ORF1-R primer pair. 1-2: Hamedan samples, 3-4: Asadabad samples, 5: negative control (healthy barley 

extract), 6: positive control (Shahrekord isolate of BYDV-PAV), M: 100 bp DNA ladder (Sinaclon). 

 

آلودگي مزارع گند  و جو   "قب ويروس کوتولگي گند  که  

 بسياری از استان هاای کشاور باه آن گازارش شاده اسات

(Behjatnia et al. 2011)  آلوده باشند و يا ع یام مشااهده

 باا  PCRهای تير زناده باشاد.در واکان شده در اثر تن 

 PAV-ORF1-Rو    PAV-ORF-Fاستفاده از جفت آتاازگر

ای باه های اسدآباد و همادان، قطعاههای شهرستاناز نمونه

(. اماا از 1  شاكلجفت بااز تك يار شاد )  ۹00طول حدود  

های بهار، رزن، فاامنين و کبودرآهنا  های شهرستاننمونه

رتم واکن  م بت در آزمون الايزا، قمن انجا  واکن  علي

PCRه موردنظر تك يار نشاد. باا توجاه باه ايان کاه ، قطع

بادی مورد استفاده در آزمون الايازا قاادر باه شناساايي آنتي

باشد، ايان های مختل  ويروس کوتولگي زرد جو ميگونه

های امكان وجود دارد که گياهان اين مناطض به سااير گوناه

BYDV   آلوده باشند که تاييد اين فرقيه نياز باه تیقيقاات

 ارد.تكميلي د

هاای اساادآباد و همادان کااه در دو نموناه از شهرسااتان

ای موردنظر را تك ير نمودناد انتخااب و اندی  PCRآزمون  

شاادند.  نوکلئوتياادیهرکاادا  در دو تكاارار تعيااين تاارادف 

ها با ساير ترادف هاای های بدست آمده از اين نمونهترادف

ه شدند. نتيجاه مقايساات قطعاه موجود در بانک ژن مقايس

های اسادآباد، تويسارکان تعيين تارادف شاده از شهرساتان

(Radaee & Pakdel 2022) های و همدان با سااير جداياه

BYDV  موجااود در بانااک ژن تاييااد نمااود کااه تاارادف

ای تك ير و تعيين ترادف شاده از انقطعات دی  نوکلئوتيدی

ORF1  تاا   274وتيدهای  )قسمتي از ژن پليمراز شامل نوکلئ

های تويسرکان و همدان بيشترين شاباهت ( شهرستان1176

و قطعااه تعيااين تاارادف شااده  BYDV-PAVرا بااا گونااه 

-BYDVشهرستان اسدآباد بيشاترين شاباهت را باا گوناه  

PAS   داشت. نتايج حا ل از اين تیقيض اولاين گازارش از

تااوالي باشااد. در ايااران مي BYDV-PASوجااود گونااه 

-Hmdجداياه همادان باا ناا   قطعه مورد نظر  نوکلئوتيدی  

و جدايه اسادآباد باا  OP222176و شماره دسترسي    1400

1            2               3               4               5              6      
M 

           900 bp 

500 bp 
 

100 bp 
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و اساادآباد  (HMD-1400)(، هماادان TSN-1400های تویسرکان )جدایه  ORF1. دندروگرام حاصل از مقایسه ترادف نوکلئوتیدی  2شکل

(ASB-1400)  BYDV-PAV  ک ژن. های ایرانی و غیر ایرانی ویروس های کوتولگی زرد موجااود در باناا با ناحیه مشابه ژنوم سایر جدایه

 باشد.در بانک ژن می در نظر گرفته شد. هر تاکسون شامل نام و شماره دسترس جدایه out groupبه عنوان  NY-RPV (X17259)جدایه 

Fig. 2. The dendrogram obtained from the comparison of the ORF1 nucleotide sequences of Tuyserkan (TSN-

1400), Hamadan (HMD-1400) and Asadabad (ASB-1400) isolates of BYDV with that of the same region of the 

genome of other Iranian and non-Iranian YDV isolates available in the GenBank NY-RPV (X17259) isolate was 

considered as outgroup. Each taxon includes name and accession number of isolate in the GenBank. 
 

در بانک ژن   OP222177و شماره دسترسي    Asb-1400نا   

های ثبت شدند. جدايه تويسرکان و جدايه همدان با جداياه

% تشاابه ۹6% و  ۹7يازد و ارا ، باه ترتياب    ،کرج  ،کهنوج

های ايراني اين ها با ساير جدايهداشتند درحاليكه اين جدايه

% تشاابه داشاتند. همچناين جداياه 8۵% تا  7۵ويروس بين  

% ۹2آمريكاا و اساتوني باي  از    BYDV-PASاسدآباد باا  

اني های ايرشباهت داشت و تشابه اين جدايه با ساير جدايه

% تشابه بود. آناليز 7۹% تا  78موجود در بانک ژن در حدود  

فيلوژنتيكي حا ل از مقايسه ترادف نوکلئوتيدی و تارادف 

 12سه جدايه استان همدان با تارادف    ORF1ای  اسيد آمينه

جدايه تيرايراناي موجاود در باناک ژن   12جدايه ايراني و  

م شادند های ايراني به ساه گاروه تقساينشان داد که جدايه

-Bou-1146, Bou)(. دو جداياه از اساتان بوشاهر2شاكل)

، عبااس (Esf-1149)های اسفندقه کرماان  ، و جدايه(1143

 (Sgh-1622)، سااوه  (Ros-1189)، رستاق  (Esp-724)آباد  

باه   (Hkr-1614)و هرسين کرمانشاه    (Kam-1147)کمارج  

، (PAV-JE-RNA, HN2)همراه دو جدايه از کاره جناوبي 

 ,BYDV-PAV-OH1, 048) يااه از آمريكاااچهااار جدا

005PAV, LE01-19) ياک جداياه از اساتراليا ،(BYDV-

PAV/Australia)   در گروه  (052)و يک جدايه از سویدA 

قاارار گرفتنااد. دو جدايااه از اسااتان هماادان شااامل جدايااه 

باه   (Hmd-1400)و جدايه همدان    (Tsn-1400)تويسرکان  

، (Krj-1646)، کرج  (Koh-1173)های کهنوج  همراه جدايه

و  Bدر گااااروه  (Yaz-1194)و ياااازد  (Ark-1719)ارا  

به همراه دو جداياه از آمريكاا   (Asb-1400)جدايه اسدآباد  

و دو جدايه BYDV-PAS-OH1 و PAS-PAV-129 شامل 

 Cدر گاروه   Olustevere2-Bو    Rannu1از استوني شاامل  

های قرار گرفتند. لاز  به ذکر است که هيچ ياک از جداياه

A 

B 

C 
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قارار نگرفتناد   Bتير ايراني موجود در بانک ژن در گاروه  

)جداياه  Aيک جداياه از گاروه  201۵در سال  (.2)شكل 

اسفندقه کرمان( توسط پاکدل و همكااران باه طاور کامال 

. تعياين تارادف (Pakdel et al. 2015)تعيين تارادف شاد 

 های ايراني قروری است.ل ساير جدايهژنو  کام

بااا تنااوع ژنتيكااي در بااين  رابطااه در گذشااته مطالعااات

ژناو   3'های ناحياه بر روی ژن  BYDVهای  جمعيت گونه

 .Bencharki et al. 1999)اين ويروس ها متمرکاز بودناد 

Chay et al. 1996) در مطالعات هال و همكااران ساه ژن .

ترتياب مارتبط باا باه  ORF4و   ORF2،ORF3ويروساي 

پاروتئين پوششاي و پاروتئين حرکتاي  ،RdRpsرونويسي 

باا   PASو    PAVهای  مورد بررسي قرار گرفات کاه گوناه

% در پروتئين 22% و  10تفاوت توالي نوکلئوتيدی به ترتيب  

پوششي و ژن پليمراز از يكديگر تماايز داده شادند. تناوع 

RdRps  های ياک گوناه کام اسات اماا در باين بين جدايه

 باشدتنوع زياد مي  BYDVهای مختل   گونه

 (Hall et al. 2006) بر اساس مطالعات اخير کميته بين .

را باه   RdRpهاا ژن کاد کنناده  المللي طبقه بندی ويروس

های باا ژناو  عنوان فاکتور ا لي برای طبقه بندی ويروس

RNA  ( 1مورد قبول اع   نموده است. به ايان دليال کاه )

کنناد اين پروتئين را کد مي  RNAهای با ژنو   همه ويروس

( 3( در فرآيند همانندساازی ژناو  نقا  اساساي دارد )2)

های  است که در ويروس  cis-actingهایمرتبط با سيگنال 

( مكانيسم تك ير ويروس را 4وجود دارند و )  RNAبا ژنو   

(. بارهمين اسااس دو Koonin et al. 2021کند )مي تعيين

در دو خااانواده مجاازا  Polerovirusو  Lutevirusجاانس 

باه طاور کلاي   Luteoviridaeطبقه بندی شدند و خانواده  

. در تیقياض حاقار نياز مقايساه (ICTV 2021)حذف شد 

ها بر اساس بخشي از ژن پليمراز انجا  شد مولكولي جدايه

های ايراني و همچناين ر بين جدايهو مشخص گرديد که د

های همدان ويروس کوتولگي زرد جو تناوع باالايي جدايه

از طرفي استان همدان رتباه اول تولياد جاو و  وجود دارد.

رتبه دو  توليد گند  در ترب کشور را به خود اختصاا  

داده است )آماارگيری زراعات ساازمان برناماه و بودجاه، 

در   BYDVدهنده گساترش    (. نتايج اين تیقيض نشان13۹7

از   BYDVتوان نتيجه گيری کرد که  استان همدان بود و مي

هاای زردی و کوتااولگي و  عوامال ا الي ايجاااد بيمااری

 کاه  میصول ت ت در استان همدان است.

 سپاسگزاری

از دانشگاه بوعلي سينا برای مهياا سااختن اجارای ايان 

ان ناماه گردد. اين مقاله بخشي از پاياطرح سپاسگزاری مي

 .کارشناسي ارشد نويسنده اول است
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