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 دهيكچ 

( ایراني  نخود  سبزرد  کوتولگي  از جنس  chickpea chlorotic dwarf virus, CpCDVویروس   )Mastrevirus    خانوادۀ ، Geminiviridaeو 

علف هرز کتان هندي  هاي باميه و  هاي مخرب در تعداد زیادي از گياهان در مناطق مختلف دنيا است. در این مطالعه، نمونه یكي از ویروس

هاي حلقوي آوري شد و بعد از استخراج دي اِن اِ، مولكول ها از مزارع شهرستان جيرفت جمع ویروسبا علائم مشخص آلودگي به جميني

سازي و تعيين ترادف محصول آر سازي گردید. همسانه( غنيrolling circle amplification, RCAموجود در آن با روش تكثير دایرۀ غلتان )

آلوده هستند. تلاش براي براي جداسازي    CpCDVمربوط به    Fها به سویۀ  سي اِ مربوط به دو نمونۀ انتخابي از دو گياه فوق نشان داد که آن 

بدون مراز، تنها منجر به ردیابي آلفاستلایت  اي پليهاي این دو گياه با استفاده از آزمون واکنش زنجيره هاي همراه با نمونهآلفا و بتاستلایت 

نشان داد ها  ( در نمونۀ گياه کتان هندي گردید. بررسيGDarSLA, ossypium darwinii symptomless alphasatellitegپنبۀ دارویني )  علائم

درصد یكساني ژنوم کامل دو جدایه از    نی شتريببوده و    درصد  98  زان يبه م  CpCDV  دیجد  یۀدو جدا  نيب که درصد یكساني ژنوم کامل  

جدایه  به  مربوط  همراه،  آلفاستلایتِ  از  جدایه  یک  و  شدهویروس  گزارش  ایران  از  قبلا  که  است  آزمایش هائي  در  به  اند.  مربوط  هاي 

کوبي سازۀ ساخته شده از قبل باعث ایجاد علائم زردي و کوتولگي در گياه باميه گردید. بر اساس نتایج بدست  ، مایه CpCDVزائي  بيماري 

 گردند. به ترتيب از ایران و دنيا گزارش مي  CpCDVهاي جدید آمده، گياهان باميه و علف هرز کتان هندي به عنوان ميزبان 
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Abstract 

Chickpea chlorotic dwarf virus (Mastrevirus, Geminiviridae) is a destructive geminivirus worldwide. In this 

study, symptomatic okra and wild jute samples showing typical geminivirus symptoms were collected from 

Jiroft farms and circular molecules of extracted DNA were enriched using rolling circle amplification (RCA) 

method followed by cloning and sequencing of RCA products of two selective samples from okra and wild 

jute. Sequence analysis showed that two isolates belong to strain CpCDV-F. Attempts to recover associated 

alpha- and betasatellite molecules from two plant samples using polymerase chain reaction assay resulted in 

detection of gossypium darwinii symptomless alphasatellite (GDarSLA) only in wild jute sample. Sequence 

analyses indicated that two new CpCDV isolates shared nucleotide identity of 98% with each other and two 

viral and one alphasatellite sequences are closely related to Iranian Genbank isolates. Pathogenesis tests 

using previously constructed infectious clone of CpCDV led to appearance of yellowing and dwarfing in 

agroinoculated okra seedlings. Based on the results of this study, okra and wild jute plants are reported as 

new hosts of the CpCDV in Iran and worldwide, respectively. 
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 مقدمه 

 

( باه  Geminiviridaeها )اعضاای ااانوادۀ  ويروس جمینی 
های گیاهی دارای گساترش  عنوان يک گروه بزرگ از ويروس 

وسیعی در مناطق گرمسیری و نیمه گرمسایری دنیاا از جم اه  
(. در  éOliv-Castillo & Fiallo-Navas 2021اياران هساتند ) 

مانناد تکییار  های جدياد  طی دو دهۀ گذشته، استفاده از روش 
( و  rolling circle amplification, RCAدايااارۀ ا تاااان ) 

( کمک  next generation sequencingيابی نسل جديد ) توالی 
هاا در گیاهاان  زيادی به شناسائی تعداد زيادی از ايا  ويروس 

،  2021(. تاا ساال  Claverie et al. 2018مخت ف نموده است ) 
گونه    500های ثبت شده در اي  اانواده به بیش از  تعداد گونه 

جان  شاامل    14( که در  Fiallo-Olivé et al. 2021رسد ) می 
Mastrevirus  ،Begomovirus  ،Curtovirus  ،Eragrovirus  ،

Becurtovirus  ،Topocuvirus  ،Turncurtovirus  ،
Capulavirus  ،Grablovirus ،  Citlodavirus  ،Maldovirus  ،

Mulcrilevirus  ،Opunvirus    وTopilevirus   بنااااااادی  طبقه
هااا  ويروس (. جمینی Roumagnac et al. 2022گردنااد ) می 

  22×38های دوق اوی باه هاس یسابیده باه ابعااد  دارای پیکره 
لا باه  نانومتر و يک يا دو قطعه ژنوم دی اِن اِی ح قوی و تاک 

 (. Fiallo-Olivé et al. 2021باشند ) کی وباز می   2/ 5-5/ 2طول  
بخشاای دارای ژنااوم تک Mastrevirusاعضااای جاان  

 open readingهستند که حاوی یهاار یااریوژ ژنای )

frame, ORFهااای ( بااه نامV2  وV1  باارروی رشااتۀ(
باشااند )روی رشااتۀ مکماال( می C2و  C1ويروساای( و 

(2021 éOliv-Castillo & Fiallo-Navas دو یااریوژ .)
( و حرکتای CPهاای پوششای )ژنی اول به ترتیب پروتئی 

(MPو یاریوژ )  های ژنیC1   وC2   دو پاروتئی  مارتب
کنناد. پاروتئی  ( را رمزگاذاری میRepو    RepAبا تکییر )

Rep  ( بعد از پديدۀ حاذ  اينتارونsplicing  از مجماو ،)
گاردد. رمزگاذاری می  C2و    C1تراد  دو یاریوژ ژنی  

 40از نظار تعاداد، باا در بار داشات     Mastrevirusجن   

دومی  جن  بازرگ در   Begomovirusگونه، بعد از جن   
های جان  اي  ااانواده اسات. باوجوديکاه بیشاتر گوناه

Mastrevirusهای کنند، میزبان، گیاهان تک لپه را آلوده می
هااا گیاهااان دولپااه هسااتند ینااد گونااه از مسااتری ويروس

(Brown et al. 2012در باای  گونااه .) ، های اياا  جاان
( و maize streak virus, MSVويااروس مخطاا  )رت )

ويااروس کوتااولگی ساابزرد نخااود ايراناای باعاا  ايجاااد 
های شديدی به ترتیب در گیاه )رت در قاره آفريقاا بیماری

و نخااود ايراناای و تعااداد ديگااری از گیاهااان زراعاای و 
هااای آفريقااا و آساایا ساابزيجات، بااه طااور االااب در قاره

 (.éOliv-Castillo & Fiallo-Navas 2021گردند )می
هاا، همراهای ساه ناو  مولکاول ويروسدر بی  جمینی

ستلايت شامل آلفاساتلايت، بتاساتلايت و دلتاساتلايت باا 
 Begomovirusهاای جان   های ناشای از ويروسآلودگی

 Gnanasekaran and Chakrabortyگزارش شاده اسات )

ها، همراهای های ناشی از بگوموويروس(. در آلودگی2018
هاااای ناشااای از ها باعااا  تشاااديد بیماریبتاساااتلايت

هاای بگوموويروس کمکای و افازايش تجمان آن در بافت
هاای گاردد. باا ايا  وجاود، نقاش مولکول آلودۀ گیاه مای

آلفاستلايتِ همراه، کاهش تجمن وياروس کمکای در گیااه 
هاا، تنهااا در دو مااورد اسات. در مقايسااه بااا بگوموويروس

تری همراهی دو مولکول آلفاستلايت و بتاساتلايت باا مسا
ها از کشورهای هند و پاکستان گزارش شده اسات ويروس

(Hamza et al. 2018; Kumar et al. 2014.) 
در گیاهاان  CpCDVدر دو دهۀ اایر، بیماری ناشای از  
های گستردۀ ناشی از مخت ف شدت گرفته است و اسارت

اي  ويروس از یندي  گیاه مخت اف گازارش شاده اسات 
(Kanakala and Kuria 2018 تااا قباال از ینااد سااال .)

ناشنااته باقی مانده   CpCDVگذشته، وسعت دامنۀ میزبانی  
بود. در حال حاضر، بر اساس میزان يکساان باودن تاراد  

درصاد(، آلاودگی حاداقل  94ژنوم کامل ويروس )کمتر از 
اانوادۀ گیاهی شامل گیاهان زراعی، سبزيجات، گیاهان   11
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هااای هاارز عماادتا از کشااورهای آساایائی و زينتاای و ع ف
-CpCDVسويه مخت ف )از    19آفريقائی به اي  ويروس با  

A  تاCpCDV-S( ثبت شده اسات )Askari et al. 2018; 

Kanakala and Kuria 2018.) 
ويروس کوتولگی سبزرد نخود ايرانی اولی  بار در دنیاا 

 Horn etايرانی از کشور هند )از گیاه نخود  1993در سال 

al. 1993 از گیااه  2008( و برای اولی  بار از ايران در سال
 Farzadfarیغندرقند در استان کرمانشاه گزارش گردياد )

et al. 2008هااای اایاار در مااورد (. ع یااراس گزارش
گیاه مخت اف شاامل   26در    CpCDVهای ناشی از  آلودگی

 .Askari et alسبزيجات، گیاهان زراعی و زينتی از ايران )

(، ژنوم کامال یناد جداياه از ايا  وياروس تنهاا از 2018
های اربای، ( از اساتانFabaceaeگیاهان اانوادۀ بقولات )

مرکزی و جنوژ شرقی ايران تعیی  تاراد  شاده و ماورد 
 Askari et al. 2021; Krabergerبررسی قرار گرفته است )

et al. 2015; Shahmohammadi et al. 2020 تاکنون در .)
های گزارش شده از اياران، مطالعات انجام شده، تمام سويه

 CpCDV-Fياااا  CpCDV-Aهای تحااات عناااوان ساااويه
 CpCDVاند. در تحقیق حاضر، دو جدايه از بندی شدهطبقه

از گیاه بامیه و گیاه وحشی کتان هندی واقان در شهرساتان 
جیرفت )استان کرماان( تعیای  تاراد  شاده و باه لحاا  
تبارزائی مورد مطالعه قارار گرفتاه اسات. عالاوه بار ايا ، 

 CpCDVهای ستلايت در اي  دو گیاه باا  همراهی مولکول 
 بررسی شده است.

 

 هاي بررسيمواد و روش
 برداري و استخراج دي اِن اِي کلنمونه

 

 هیااابام اهیااگ از نموناااه پاان  1400در تیرماااه ساااال 
(Malvaceae(L.) Moench,  Abelmoschus esculentus )

 در هااهاا، تاورم رگبارگبرگ  ديشدن شد  یعلائس فنجان  با
 دوو    هاارگبارگ   یب  یدگیاشک  و  یسبزرد  و  برگ،  پشت
L.,  Corchorus olitoriusی )هند  کتانع ف هرز  ازنمونه  

Malvaceae  عمومی   یسبزرد( با علائس پیچیدگی افیف و
( از ماازار  اطاارا  1هااا )شااکل و ساابزردی باای  رگبرگ

آوری گرديااد. شهرسااتان جیرفاات )جنااوژ کرمااان( جماان
 C-TABاستخراج دی اِن اِی کل از بافات بارگ باه روش  

 (.Zhang et al. 1998انجام گرديد )

 تكثير ژنوم

هااای ح قااوی موجااود در دی اِن اِی اسااتخراج مولکول 
اِن اِ  ید 29 یفاا سيآنااز توساا  هفاات نمونااه هاار ازشااده 
 TempliPhi, GE یتجاارت  تیاک از اساتفاده باا مارازیپ ا

Healthcare, (USA) ا تان ۀريدا ریتکیروش  و (RCA بر )
 همکااران  و  شاپرداساس دستورالعمل ارائاه شاده توسا   

اِ هار نموناه باا  یآر س  محصول .  ديگرد  یسازی( ان2008)
 IIIHind  و  RIEco،  HIBam،  IApa،  ISal  یبرش  یهاسيآنز
تا آنزيمی شناساائی گاردد کاه تنهاا دارای ياک   شد  دهيبر

جايگاه در ژنوم کامل ويروس مرتب  با بیماری در گیاهاان 
باشد. با توجه به الگوی برش آنزيمای يکساان بارای تماام 

از آنازيس برشای  بارای اداماۀ پاشوهش  ها، در نهاياتنمونه
ApaI    جداياۀ( برای يک نموناۀ بامیاهOkra-J-1 و آنازيس )
W-جداياۀ  برای يک نمونۀ کتاان هنادی )  IIIHindبرشی  

ses-1 به منظور برش و بدست آوردن طاول کامال ژناوم )
ويروس همراه بیماری استفاده گرديد. به موازات اي  کاار، 

نیز به صاورت جداگاناه باا  (+)pBluescript SKپلاسمید 
بريااده شااده و باارای  IIIHindو  IApaهااای برشاای آنزيس

ج ااوگیری از یساابیدن دو انتهااای پلاساامید در فرآينااد 
سازی، هار دو نموناۀ پلاسامید باا آنازيس آلکاالی  همسانه
 ( تیمار گرديدند.SAPفسفاتاز )
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شممدن  يبا علائممم فنجممان هي( بامa. رفتيشده از مزارع ج يجمع آور يرانیسبزرد نخود ا يکوتولگ روسیآلوده به و  اهانيعلائم گ  -1  شكل
 يدگيمم چيپ ،سممبزردي( بمما علائممم Corchorus olitorius) يهنممد کتممان هرز علف( b ها؛رگبرگمتورم شدن  و هاسبزردي برگ ،دیشد
 .ينوار رگبرگ و هابرگفيخف

Figure 1. Symptoms of naturally infected plants with chickpea chlorotic dwarf virus collected from 

Jiroft farms. a) okra showing severe cup-shape leaves, leaf chlorosis and vein swelling; b) wild jute 

(Corchorus olitorius) showing whitish leaves, mild leaf curling and vein banding. 
 

 سازيواکنش اتصال و همسانه

به منظور قرار دادن ژنوم واحد ويروس هماراه بیمااری 
)محصول بريده شدۀ آر سای اِ( در ماورد هار دو گیااه باه 

در فرآيناد واکانش اتصاال  (+)pBluescript SKپلاسامید 
(ligation از نسابت ،)باه ترتیاب بارای ناقال و ژناوم  3:1

ا ظت پلاسمید و ويروس استفاده گرديد. برای اي  منظور،  
 ng/lمحصول آر سی اِ با دستگاه اسپکتروفتومتر بر اساس  

 T4گیری شد و واکنش اتصال باا اساتفاده از آنازيس اندازه

DNA Ligase (Thermo Fisher Scientific, USA انجام )
سااازی تراريختگرديااد. محصااول واکاانش اتصااال باارای 

-XL1، ساويۀ Escherichia coliهای باکتری مستعد س ول 

Blue   مورد استفاده قرار گرفت. پا  از کشات بااکتری، از
های های آباای و ساافید، تعاادادی از پرگنااهباای  پرگنااه

سفیدرنگ، جهت استخراج پلاسمید، انتخااژ شادند و باه 
هاا باه آن  های ماورد نظار، پلاسامیدمنظور شناسائی پرگنه

( از Holmes and Quigley, 1981روش جوشااانیدن )
استخراج شاده و باا بارش آنزيمای ماورد  E. coliباکتری 

 پلاسمیدهای نوترکیاب حاااوی ژناومبررسی قرار گرفتند.  
با اساتفاده از کیات اساتخراج پلاسامید   از باکتریويروس  

جهات   استخراج گرديد وطبق دستورالعمل شرکت سازنده  
 بهاز هر دو طار     (Sangerسنگر )  روش  به  تعیی  تراد 

 د.ارسال شدن شرکت ماکروژن )کرۀ جنوبی(
 هاي ستلایتردیابي مولكول

هااای سااتلايت احتمااالی در باارای رديااابی مولکول 
ای های مااورد بررساای، از آزمااون واکاانش زنجیاارهنمونااه
 AS-F/AS-Rمراز و آاازگرهای ااتصاصای همپوشاان پ ی
(Salari et al. 2023 و )Beta01/Beta02  (Briddon et al. 

 و -آلفاااباارای تکییاار ژنااوم کاماال ( بااه ترتیااب 2002
باه عناوان رشاتۀ  اِسیآربا استفاده از محصول   هابتاستلايت

ماراز در ای پ یاستفاده شد. محصول واکانش زنجیاره  الگو

b a 
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 ®T Easy Vector (Promega, USA)-pGEMناقاال 
 پلاساامید نوترکیااب حااااوی ژنااومسااازی شااد. همسانه

 مطابق قبال  از باکتری استخراج گرديد و  همراه  آلفاستلايت
 .شدتعیی  تراد     سنگرروش  بهاز هر دو طار   

 هاي تبارزائيواکاوي

)شامل دو تراد  مربوط به   هاای بدسات آمادهتاراد 
از   استفاده  باو يک جدايۀ آلفاستلايت(    CpCDVدو جدايۀ  

، Lasergeneمجموعاه    ازبعنوان بخشی    SeqMan  افزارنرم
بعاد از تجمیان   و  شادهويرايش  ها،  واکاوی تراد   افزارنرم

شاامارهای هااای مخت ااف، در بانااک ژن بااا رساوانش
OR360840-OR360838  .جهاات بررساای ثباات گرديدنااد
باا   بدست آمده در ايا  تحقیاق  تاراد سه    میزان يکسانی
 های ثبات شاده در باناک جهاانی ژن مرباوطساير تراد 

افازار ها با استفاده از نرمبه ايران و ساير نقاط دنیا، ابتدا آن 
SDT v1.2 (Muhire et al. 2014باااا يکاااديگر ) 

 MEGAXافازار مقايسه شادند. ساپ ، باا اساتفاده از نرم 
(Kumar et al. 2018b و بکااارگیری روش )MUSCLE 
(Edgar 2004هس )هاااای ساااازی شااادند. دراترديف

 Maximumتبارشناسااای باااه روش حاااداکیر تشاااابه )

likelihoodافاازار بااا اسااتفاده از نرم 1000( و اعتبارساانجی
MEGAX    .وياروسژنوم مربوط باه    تراد   ازرسس شدند 

 یجزيارا  تيآلفاستلاو    X01633شمار  رس  بامخط  )رت  
 Cotton leaf curl Gezira) پنبااه باارگ یپیچیاادگ

alphasatellite, CLCuGeA )شمار رس باFN554581 باه 
 .شدند  استفاده روهگ اارج  یهاعنوان مدل 

 سازۀ عفونت زاکوبي گياهان با  مایه

با توجه به درصد يکسانی بالای دو تراد  بدست آماده 
 (IR:Rab:15:chi:16در اياا  تحقیااق بااا جدايااۀ راباار )

( که قبلا از گیااه نخاود ايرانای از درصد  98-97  زانیم  به) 
استان کرمان گازارش شاده و ساازۀ آن ساااته شاده باود 

(Askari et al. 2021 از ايا  ساازۀ باه منظاور بررسای ،)
کوبی بااا سااازۀ العماال گیاهااان بامیااه در براباار مايااهعک 

زای وياروس اساتفاده گردياد. ابتادا آگروبااکتريوم عفونت
در   pGreen0029در پلاسمید    CpCDVحاوی سازۀ دوپار  

سااازی گرديااد و سااپ  باای فعال محاای  کشاات ماااين اِل 
 Clemson رقااس( A. esculentusهای بامیااه )گیاهچااه

Spineless    های برداشات برگای باا سا ول   3-4در مرح ۀ
باا تزرياق باه سااقه و  Agrobacterium tumefaciensشدۀ 

کوبی ماياه Grimsley et al. (1986)هاا، باه روش رگبرگ
گرديدند. به منظور مقايسه، تعدادی گیاهچاۀ بامیاه نیاز باا 

 pGreen0029همی  باکتری حاوی پلاسامید بادون ساازۀ  
باا کوبی شده در گ خاناه  های مايهکوبی شدند. گیاهچهمايه

نگهداری شدند. بعد از ساپری شادن   C25°درجه حرارت  
ها باه وياروس باا شادن گیاهچاهیهار هفته، بررسی آلوده

 اسااتفاده از وهااور علائااس ويروساای و سااپ  آزمااون 

مراز صورت گرفت. برای اي  منظور، ای پ یواکنش زنجیره
کوبی شاده یار ماياههاای جدياد و ادی اِن اِی کل از برگ

اسااتخراج گرديااد و  C-TABگیاهااان بااا اسااتفاده از روش 
ای واکانش زنجیارهها با آزماون  آلودگی يا عدم آلودگی آن

آاازگرهاای    مرازپ ی -CpCDV-752-F/CpCDV-1326و 

R (Askari et al. 2021.مورد ارزيابی قرار گرفت ) 
 

 نتایج و بحث

 
های بامیاه نمونهنتاي  حاصل از برش محصول آر سی اِ  

و  ApaIهاای برشای آنزيسکتان هندی به ترتیاب توسا  و  
IIIHind  ای به اندازۀ تقريبای ساه باع  بدست آمدن قطعه

کی وباز در ژل آگاروز گرديد که انادازۀ آن مشاابه قطعاات 
های شنااته شاده باود. بعاد از ويروسژنومی برای جمینی

از   Okra-J-1يابی دو جدايۀ انتخابی  سازی و تراد همسانه
کتااان هناادی و سااپ  واکاااوی  از W-ses-1گیاااه بامیااه و 

افااازار هاااای بدسااات آماااده باااا اساااتفاده از نرمتراد 
( BLASTn( )Altschul et al. 1990نوک ئوتیدبلاساات )

آلوده هستند و طاول   CpCDVها به  مشخص گرديد که آن
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باشاد. باز می  2571و    2570ژنوم کامل دو جدايه به ترتیب  
مقايسۀ دو تراد  بدست آمده در اي  تحقیق با يکاديگر و 

های انتخابی از بانک ژن مربوط باه اياران و سااير با تراد 
 .SDT v1.2  (Muhire et alبا استفاده از نرم افزار    نقاط دنیا

( نشان داد که میزان يکسانی دو تراد  با يکاديگر و 2014
باشاد. درصاد می  86-98و    98ها به ترتیاب  با ساير تراد 

  در  مطالعاه  ماورد  تاراد   دو   یبا  یکسااني  زانیم   يشتریب

مرباوط باه   ،موجود در باناک ژن  یهاتراد   و  قیتحق   يا
 باشاااد کاااه درصاااد يکساااانی می MK641859  تاااراد

 5/98و    1/98های کتان هندی و بامیه به ترتیب  آن با جدايه
 اهیااز گ قبلاً MK641859جدايۀ  .(2 شکل)  باشدیمدرصد  
شهرسااتان میاناادوآژ )اسااتان آ)ربايجااان از  یراناايا نخااود
 .Shahmohammadi et al) اسات گازارش شاده اربای(

ی که باا روش حاداکیر شاباهت (. در درات تبارزائ2020
(Maximum Likelihood و مدل )Tamura-Nei  با استفاده

ماورد مطالعاه   يۀدو جداترسیس شد،    ،Mega-Xاز نرم افزار  
کاه  های ايرانی قرار گرفتنادجدايه به نزديک  قیتحق   يدر ا

(. 3اند )شاکل  بندی شدهگروه  CpCDV-Fهمگی در سويۀ  
و ساويۀ   KT719391شمار  ای از اي  ويروس با رسجدايه

CpCDV-C   گازارش  از کشاور پاکساتان هیابامقبلا از گیاه
. میزان يکسانی (Zia-Ur-Rehman et al. 2017) شده است

 ( Cاز کشور پاکساتان )متع اق باه ساويۀ    هیبامژنوم جدايۀ  

 تعیای  گردياد.   درصاد  87حاضر    قیدر تحق  هیبام  يۀجدابا  

گیاااه مخت ااف شااامل  26از  CpCDVبااا وجوديکااه قاابلا 
 ساابزيجات، گیاهااان زراعاای و زينتاای از ايااران گاازارش

 (، ويااروس فااو Askari et al. 2018شااده اساات ) 

هنادی )هار دو از برای اولی  بار از دو گیااه بامیاه و کتان 
 گاااردد.( از اياااران گااازارش میMalvaceaeااااانوادۀ 

 هندی برای اولی  باار باه عناوان میزباانضم  اينکه، کتان 

 گاردد. نتااي  حاصال ازاي  وياروس در دنیاا معرفای می 

 CpCDVدهندۀ وساعت دامناۀ میزباانی اي  تحقیق، نشاان 
 است.

های ستلايت با استفاده از آزمون واکنش رديابی مولکول 
 یآاازگرهاا مراز با کمک محصول آر سای اِ،ای پ یزنجیره

 یعمااوم یآاازگرهاااو  Alpha-F/Alpha-R یااتصاصاا
Beta01/Beta02  کییار ژناوم آلفاساتلايت ت   یبرا  بیترت   به

 .Briddon et alها )پنبۀ داروينی و بتاساتلايت بدون علائس

جفت بازی باا   1362(، فق  منجر به تکییر يک قطعۀ  2002
هنادی گردياد و آاازگرهای آلفاستلايت برای نمونۀ کتاان  

ها تکییر نشد. بررسی ای با آاازگرهای بتاستلايتهیچ قطعه
تراد  نوک ئوتیدی قطعۀ تکییر شدۀ آلفاساتلايت نشاان داد 

پنباۀ   بادون علائاسکه اي  قطعه متع ق به ژنوم آلفاستلايت  
باشد و دارای بیشتري  میزان يکسانی با تاراد  داروينی می

شامار   رسژنوم همی  آلفاستلايت موجود در بانک ژن باا  
ON886546  یشناساائ  رانياا  در  ف فال  اهیگ  از  که  باشدیم 

 یتباارزائ یهای(. در واکاوSalari et al. 2022) است شده
 گزارش  یهاهيجدا  ريسا  کنار  در  تيآلفاستلا  يۀجدا   يا  زین

 و ياک جداياه از کشاور عماان قارار گرفات رانيا  از  شده
 (.4)شکل 

در گیاااه بامیااه بااا اسااتفاده از  CpCDVزائی بیماااری
 Askari etکوبی سازۀ سااته شده در مطالعات قب ای )مايه

al. 2021 .در شراي  گ خانه مورد بررسای قارار گرفات ،)
کوبی، علائاس زردی، رگبارگ بعد از دو هفته از شرو  مايه

 45)  شدهیکوبهيما  نواری و کوتولگی در تعدادی از گیاهان
کوبی درصد( واهر شد. در حالیکاه در ماورد گیاهاان ماياه

)بدون ژنوم ويروس( هایچ   pGreen0029شده با پلاسمید  
(. آلاودگی ايا  گیاهاان باا 5علائمی مشاهده نشد )شاکل  

ماراز و دی اِن اِی ای پ یاستفاده از آزمون واکانش زنجیاره
استخراج شده از گیاهانِ دارای علائس با کمک آاازگرهاای 

باه   CpCDV-752-F/CpCDV-1326-Rااتصاصی   منجار 
بازی گردياد. در حالیکاه جفت 550تکییر قطعۀ قابل انتظار 

کوبی شاده باا های ماياهنتیجۀ ايا  آزماون بارای گیاهچاه
)بدون ژنوم ويروس( منفای باود و   pGreen0029پلاسمید  
 ای تکییر نشد.هیچ قطعه
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 قيمم تحق  نیا  به  مربوط  يرانیا  نخود  سبزرد  يکوتولگ  روسیو  یۀجدا  دو  کامل( تمرادف ژنوم  identity)  يكسمانیدرصد    سیماتر  -2  شكل

 .SDT v1.2افزار با استفاده از نرم ژن بانکموجود در  روسیو نیا يانتخاب يهاهیجدا ری( با ساحروف پررنگ)

Figure 2. Pairwise identity matrix of full-length genome sequence of chickpea chlorotic dwarf virus 

isolates obtained in this study (bold letters) and the selected GenBank isolates using SDT v1.2 

software. 
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 روسیمم وکامممل  ژنوم يهااستفاده از ترادف با( Maximum likelihood) تشابه حداکثربمه روش  شده رسم يتبارزائ درخت -3 شكل

موجمممود در بانمممک ژن. بممراي   همماآن  به  نزدیک  يهامهیجدا  يبرخ)حروف پررنگ( و    قيتحق  نیبه ا  مربوط  يرانیسبزرد نخود ا  يکوتولگ

 شممماربمما رس (maize streak virus) ذرت مخطمم تكرار استفاده شده است. ویممروس  1000( از bootstrap) ياعتبارسنج محاسبه

X01633 ( به عنوان مدل خارج گروهoutgroup) ستا از شكل حذف شده %50کمتر از  تیانشعابات با حما و هدر نظر گرفته شد. 

Figure 3. Maximum likelihood phylogenetic tree using the full-length genome of chickpea chlorotic 

dwarf virus isolates obtained in this study (bold letters) and the selected GenBank isolates. Bootstrap 

values were calculated from 1000 replicates and the genome sequence of DNA-A component of maize 

streak virus (accession number X01633) was used as outgroup. Branches having bootstrap values 

lower than 50% have been collapsed. 
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بممدون  تیآلفاسممتلا ژنمموماستفاده از ترادف  با( Maximum likelihood) تشابه حداکثربمه روش  شده رسم يتبارزائ درخت -4 شكل
 موجمممود در بانمممک ژن. بممراي محاسممبه هاآن به نزدیک يهامهیجدا يبرخ)با حروف پررنگ( و  قيتحق نیبه ا مربوط ينیدارو ۀعلائم پنب

 cotton leaf curl Gezira) پنبممه بممرگ يپيچيدگ يجزیرا آلفاستلایتتكرار استفاده شده است.  1000( از bootstrap) ياعتبارسنج

alphasatellite )شماررس با FN554581 ( به عنوان مدل خارج گروهoutgroup)  کمتر از  تیانشعابات با حما ودر نظر گرفته شده
 .ستا از شكل حذف شده 50%

Figure 4. Maximum likelihood phylogenetic tree using genome sequence of gossypium darwinii 

symptomless alphasatellite isolates obtained in this study (bold letters) and the selected GenBank 

isolates. Bootstrap values were calculated from 1000 replicates and the genome sequence of DNA-A 

component of cotton leaf curl Gezira alphasatellite (accession number FN554581) was used as 

outgroup. Branches having bootstrap values lower than 50% have been collapsed.  
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 روز 45 ينممواررگبرگ و يکوتولگ علائم با يرانیا نخود سبزرد يکوتولگ روسیو يزا عفونت ۀساز  توس   شده  يکوبهیما  اهانيگ  -5  شكل
 )سمت راست(. pGreen ۀبدون ساز ديشده با پلاسم يکوبهیما اهيگ با سهیمقا در( چپ)سمت  ومیآگروباکتر با يکوبهیما از بعد

Figure 5. Agroinoculated okra plant with infectious clone of chickpea chlorotic dwarf virus showing 

dwarfing and vein banding 45 dpi (left side) compared to plant mock-inoculated with an 

Agrobacterium culture bearing empty pGreen plasmid (right side). 

 

شاده در شاراي   کوبی  مقايسۀ علائس گیاهاانِ بامیاۀ ماياه 
گ خانه با علائس مشاهده شدۀ همی  گیاه در شراي  طبیعای و  
مربوط به اي  تحقیق نشان داد که تفاوت آشکاری بای  ايا   
دو گروه از علائس وجاود دارد و شادت علائاس در آلاودگی  
طبیعی قابل توجه است. شدت اي  علائس در آلودگی طبیعای  

ها ممک  است به عوامال مخت فای از  ناشی از بگوموويروس 
شااود  جم ااه همراهاای مولکااول بتاسااتلايت نساابت داده می 

 ( et al.Salari Gnanasekaran and Chakraborty 2018; 

ها نیاز  ويروس (. در آلودگی طبیعای ناشای از مساتری 2023
هاای آلفاا و بتاساتلايت در ايجااد  همراهی و نقاش مولکول 

 wheatعلائس در ماورد وياروس هنادی کوتاولگی گنادم ) 

dwarf India virus  و )CpCDV    باه ترتیاب در کشاورهای

 ;Hamza et al. 2018به اثبات رسیده است )   هند و پاکستان 

Kumar et al. 2014  در تحقیاااق حاضااار، همراهااای .)
توسا     CpCDVپنباۀ داروينای باا    بدون علائس آلفاستلايت  

مراز و آاازگرهاای ااتصاصای  ای پ ی آزمون واکنش زنجیره 
به اثبات رساید؛ ولای    CpCDVدر گیاه کتان هندی آلوده به  

نتیجۀ اي  آزمون به منظاور ردياابی مولکاول بتاساتلايت باا  
مرباوط باه   Beta01/Beta02استفاده از آاازگرهای عماومی  

  و   ه ی بام   ی ها نمونه ( برای  Briddon et al. 2002ها ) بتاستلايت 
ی باود. لازم باه )کار اسات کاه بار اسااس  منفای هند  کتان 

مطالعااااات صااااورت گرفتااااه، آاازگرهااااای عمااااومی  
Beta01/Beta02  ها را  توانائی تکییار ژناوم تماام بتاساتلايت

ندارند. در يک تحقیق، اي  جفت آاازگر، تنها قادر به تکییار  
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های بتاستلايت از  اي  مولکول در پن  نمونۀ آلوده به مولکول 
 .Kumar et alنمونااۀ مااورد مطالعاه بودنااد )   15مجماو   

2018a  ع ااات ايااا  موضاااو ، تناااو  ژنتیکااای ژناااوم .)
باشد. بنابراي  با توجه به اي   های گزارش شده می بتاستلايت 

های ديگری از جم اه  رسد که نیاز به روش موارد، به نظر می 
يااابی نساال  تغییاار آاازگرهااای مااورد اسااتفاده و روش توالی 
های بامیه باه  جديد برای تعیی  وجود آلودگی احتمالی نمونه 

 باشد. های بتاستلايت می مولکول 

بر اساس نتاي  بدست آمده از اي  تحقیق، دو گیاه بامیه 
در اياران   CpCDVو کتان هندی به لیست گیاهاان میزباان  

هاای قب ای در ماورد گردند. با توجاه باه گزارشاضافه می
 .Askari et alدامنۀ میزبانی وسین اي  وياروس در اياران )

(، Kanakala and Kuria 2018( و ساير نقااط دنیاا )2018
های ايا  وياروس و تری روی ساويهنیاز به مطالعات بیش

هااای آلفااا و بتاسااتلايتِ همااراه در شاادت نقااش مولکول 
 گردد.های ناشی از آن احساس میآلودگی
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