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چغندرقند  موزائیک ویروس ایرانی هایجدایهتعیین جایگاه تاکسونومیکی ردیابی و 

 براساس ترادف پروتئین پوششی ویروس
 

Detection and Phylogenetic Analysis of Iranian Beet Mosaic Virus Isolates Based on the 

Viral Coat Protein Gene 

 
  3زادهدرضا حسینو محم *2بخش، مسعود شمس1اکرم فرهمند

 
 31/80/49تاریخ پذیرش:                     80/83/49تاریخ دریافت: 

 

 چکیده

و البرز  ، خراسان شمالیی خراسان رضویهاآندر مزارع چغندرقند است (BtMV) چغندرقند موزائیک وقوع ویروسدر این پژوهش 

های گزارش با سایر جدایه هاآن فیلوژنتیکی بررسی رابطهو  BtMV رانیای هایجدایهمنظور تعیین جایگاه تاکسونومیکی بهبررسی شد و 

منظور، این  شد. به ترادف تعیین NIb انتهای و پوششی پروتئین رمزکننده ژنی منطقه شاملویروس  ژنوم از بخشیشده از دنیا، 

آر در پلاسمید سیپیم و محصول الایزا مثبت انجاهای نمونهبا آغازگرهای اختصاصی روی  RT-PCRو واکنش  RNAاستخراج 

PTZ57R/T سازی و تعیین ترادف شد. منطقه ژنی رمزکننده پروتئین پوششی و بخشی از انتهای همسانهNIb  به همراه ها توالیدر این

یم دست آمد. ترسههای تکاملی بو مولفهی شدند. سپس ماتریس درصد برابری سازردیفهم GenBankموجود در های توالیسایر 

به دو گروه تقسیم  BtMVهای ع نوترکیبی نیز انجام شد. براساس درخت فیلوژنتیکی رسم شده، جدایهدرخت فیلوژنتیکی و ردیابی وقو

نتایج نشان داد که  .ر گروهی دیگر قرار گرفتند( در یک گروه و جدایه امریکا دEuroasiaهای چین، اسلواکی و استرالیا )جدایه شدند؛

 چغندرقند موزائیک ژنوم ویروس بخشی از ترادف از گزارش اولین قرار گرفتند. این Euroasiaدر دسته مجزایی درگروه  نهای ایراجدایه

 .باشدمی ایران از

 

  سازی، الایزاهمسانه، BtMV کلیدی:های واژه
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 مقدمه

( Beet mosaic virus, BtMVموزائیک چغندرقند ) ویروس

 دـنـدرقــنــغــزارع چــدر م 1040ال ــار در سـباولیـن

(Beta vulgaris L.)  از  1419شمال فرانسه و سپس در سال

 ســدافی ورهای اروپایی گزارش شدـامریکا و سایر کش
(Duffus, 1963 این بیماری در سال .)از آلمان گزارش  1490

. امروزه این (Zimmer et al., 1956) و همکارانزیمر  شد

شود که های مهم چغندرقند محسوب میویروس یکی از ویروس

پراکنش جهانی دارد و از تمام مناطق مهم چغندرکاری جهان 

 ,Kaffka and Lewellen) لولن کافکا و گزارش شده است

درصد( و بازدهی  20تا  2(. کاهش در بازدهی چغندرقند )2001

درصد( بسته به سن گیاه آلوده و بیمارگری  28تا  0ریشه )

 و همکارانشفرد  درگیر در آلودگی، گزارش شده است سویه

(Shepherd et al., 1969 .) این ویروس بر قدرت رویش بذر نیز

دست آمده از گیاهان آلوده هکه بذرهای بطوریبهثیر دارد؛ أت

 درصد کاهش نشان داده است 9/20نسبت به گیاهان سالم 

از  این بیماری(. Stakie and Jasnic, 1985) استکی و جسنیک

اصفهان، شیراز و کرج و سایر مناطق چغندرکاری ایران شامل 

. درصد ((Rezaeian, 1969 رضائیان مشهد گزارش کرده است

آلودگی و میزان پراکنش این ویروس در مناطق مختلف کرج را 

با مطالعه  چنینهمدرصد گزارش شده است.  188تا  49از 

درقند قبل از ثیر ویروس موزائیک چغندر روی تولید بذر چغنأت

بذر در موارد آلودگی  تولید سرمادهی نشان داده شده است که

یابد، درصد کاهش می 93قبل از دوره سرمادهی به میزان 

ها بعد از سرمادهی در کاهش تولید بذر که آلودگی بوتهحالیدر

 ,.Jalali et al)و همکاران جلالی  اثر چندانی نداشته است

(2002. 

(، عضو جنس (BtMVویروس موزائیک چغندرقند     

Potyvirus واده و خانPotyviridae و همکارانکینگ  باشدمی 

(King et al., 2012این ویروس دامنه میزبانی وسیعی دارد .)  و

 ,Chenopodiaceaeهایبیشتر گیاهان متعلق به خانواده

Fabaceae  و Solanaceaeو ونگ دهدرا مورد حمله قرار می 
قادر به  گونه شته 20ش از بی .(Wang et al.2008 ,) همکاران

دو گونه در این میان ، باشدمیروش ناپایا به BtMV انتقال

Myzus persicae و Aphis fabae های این ترین ناقلمهم

 Smith and) اسمیت و کاراسیو ویروس در مزرعه هستند

Karasev, 1991.) 

-BtMVبرای اولین بار توالی کامل نوکلئوتیدی ژنوم جدایه     

Wa و  واشینگتن تعیین شداز  چغندرقند از رویاشده جد

نشان داد پروتئین و توالی آمینواسیدهای آن، بررسی کامل پلی

 Peanut mottleرا با گونه  قرابت ترینبیشکه این ویروس 

virus  ونمچینو دارد ( همکارانNemchinov et al., 2004) .

 -BtMV- XJ (BtMVو جدایه مشخصات مولکولی د چنینهم

Xinjiang و )BtMV- IM (BtMV-Inner Mongolia مورد )

و  BtMV- Waامریکایی های جدایهبررسی قرار گرفت و با 

 Xiang) و همکاران ژیانگ مقایسه شده است BtMV- G آلمانی

et al., 2007) . جدایه بررسی ملکولیBtMV- SD  از جدا شده

 1/41- 0/40، 3΄گیاه کاهو نشان داد که توالی ژنوم در منطقه 

درصد با سایر  9/49 -188درصد و توالی آمینواسیدی آن 

(. 2008 ،و همکارانونگ )شباهت دارد  BtMVهای جدایه

های جدایه، BtMVدر  CPتوالی  براساسآنالیزهای فیلوژنیک 

 -BtMVهای شامل جدایه Euroasiaگروه دو را به  این ویروس

SD  وBtMV- REN-1 ژیانگ ) کندو گروه امریکایی تقسیم می
 (.2007، و همکاران

 مزارع در BtMV وقوع بررسی حاضر، پژوهش انجام از هدف    

، رضوی خراسان یهاآناست در ترتیب به بذر و غده تولید

 گونههیچ اینکه به توجه اب چنینهم ،بود البرز و خراسان شمالی

 پژوهش در ندارد، وجود ایران در ویروس این ژنوم از اطلاعاتی

 ایران در ویروس این هایجدایه ژنوم توالی از هاییقسمت حاضر

 سایر با هاجدایه این هایتفاوت و هاشباهت و ترادف تعیین

 .شد بررسی دنیا هایجدایه
 

 هامواد و روش

 بردارینمونه

 به مشکوک نمونه 190 تعداد 1341 سال ماه ورشهری در

 خراسان یهاآناست ایریشه چغندر مزارع از ویروسی آلودگی

 تعداد 1342 سال ماه اردیبهشت در و و خراسان شمالی رضوی

 مزرعه از چغندرقند موزائیک ویروس بارز علائم با نمونه 99

 .شد آوریجمع البرز استان بذر تولید

 

-ELISA: Enzyme) زاـی الایـکـوژیـرولـآزمون س

linked immunosorbent assay) 

منظور تشخیص ویروس موزائیک چغندرقند از آزمون به

( به Double Antibody Sandwich ELISAساندویچ دوطرفه )

، استفاده شد (Clark and Adams, 1977) آدامز وکلارک  روش

 1:1888ن تهیه و به نسبت آلما DSMZبادی از شرکت آنتی

 منفی، کنترل جذب برابر دو از بیش با هایینمونه رقیق شد.

 .شدند ارزیابی مثبت هاینمونه عنوانبه
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و  RT-PCRواکنش طراحی آغازگرها، ، RNAاستخراج 

 از ژل DNAی قطعهاستخراج 

هایی که در آزمون الایزا مثبت ارزیابی از نمونه RNAاستخراج 

)سیناژن،  RNX- Plusه روش مبتنی بر بافر شده بودند ب

نمونه  ،RNAبررسی کیفیت منظور بهانجام شد.  تهران(

 .شداستخراج شده روی ژل آگارز یک درصد الکتروفورز 

استخراج شده و تکثیر  RNAاز   cDNAمنظور ساختبه    

آغازگرهای  آر،سیپی توسطویروس موزائیک چغندرقند 

وجسیه  Oligo 7ده از نرم افزار با استفاویروس اختصاصی 
((Wojcieh, 2009  را ژن پروتئین پوششی به طوری که بتوانند

-BtMVبه طور کامل تکثیر کنند و با استفاده از توالی جدایه 

IM  :شماره دسترسی(DQ674263 طراحی و توسط شرکت )

 پیشگام ساخته شد.

اختصاصی  هایتفاده از آغازگربا اس  cDNAساختمنظور به    

 5ʹATTCGTGAGTTT (:Forward Primerرو )پیشآغازگر )

TATCTATGG3΄  ـسپسو آغازگر( وReverse Primer) :

5´AATAGAAATAAGCAACGGAGG3΄)، 2دا ــتـاب 

سو آغازگر پسمیکرولیتر  1و  (20ng/µlالگو ) RNAمیکرولیتر 

(10pm )دقیقه در دمای  18مدت بهC˚98 داده شد. قرار 

آب میکرولیتر  3شدند و  منتقلها روی یخ سپس میکروتیوب

 5X  ،9/8(Reaction Bufferبافر واکنش )میکرولیتر  2دیونیزه، 

 1همراه به (Ribonuclease inhibitor) 40u/µl میکرولیتر

 RTآنزیم میکرولیتر  9/8 و dNTPs (10mM)میکرولیتر 

200u/µl (M, MLuV)  دقیقه در  9مدت بهو  اضافه شد هاآنبه

و در  C˚92دقیقه در دمای  48مدت بهو سپس  C˚39دمای 

 قرار داده شدند. C˚98دقیقه در دمای  18مدت بهآخر 

میکرولیتر  9/2تفاده از ـبا اسمـراز ای پلیزنجیرهواکنش     

cDNA، 9/2  10بافر میکرولیترX ،1  از هر یک از میکرولیتر

 MgCl(50mM، 1 (2 میکرولیتر 10pm ،9/1)آغازگرها )

 Polymerase Taq میکرولیتر dNTPs ،3/8 (10mM)میکرولیتر 

(Fermentas) 10u/µl  با برنامه دمایی آب، میکرولیتر  9/19و

و سپس  C˚49دقیقه در دمای  3مدت بهیک چرخه حرارتی 

دمای  ثانیه، 08مدت به C˚49چرخه حرارتی شامل دمای  39

C˚93 ه، دمای ثانی 08مدت بهC˚92 و در آخر  ثانیه 48مدت به

انجام  C˚92دقیقه در دمای  18مدت بهیک چرخه حرارتی 

الکتروفورز  %1ژل آگارز آر با استفاده از سیپیمحصولات شد. 

 شد.

 

 

 

 آرسیپیحاصل از  DNAسازی حامل قطعات همسانه

پس از اتصال در حامل  آرسیپیتوسط قطعات تکثیر یافته 

 Escherichia coli DH5αدر باکتری  pTZ57R/Tسازی همانند

( موردنظر در Ligation)DNA اتصال  سازی شدند.همسانه

سازی همسانهاز کیت با استفاده  pTZ52R/Tمولکول پلاسمید 

 انجامو طبق دستورالعمل شرکت سازنده  Fermentasشرکت 

سازی تراریختو  E. coliهای مستعد . برای تهیه سلولشد

 Green)سمبروک و گرین وسیله شوک حرارتی از روش هب هاآن

and Sambrook, 2012) .استفاده شد 

جامد  LBکشت محیطهای سفید رنگ رشد یافته در کلنی    

 میکرولیتر 98و  X-Gal (20mg/ml) میکرولیتر 98حاوی 

IPTG (0.1Mو آمپی ) میکروگرم در میکرولیتر  188سیلین

 LBکشت محیطباشند(، در مینوترکیب  DNA)که دارای 

بیوتیک، تکثیر شد. استخراج پلاسمید با استفاده از آنتیحاوی 

انجام  (2012)سمبروک و گرین  قلیایی روش تغییر یافته لیز

روش  شد. پلاسمیدهای استخراج شده جهت تعیین توالی به

 انجامجنوبی کرهشرکت بایونیر کشور  توسطو همکاران ر سنگ

 شد.

 

  توالی تعیین از حاصل هایداده حلیلت و تجزیه

افزارهای نرموسیله بهدست آمده ههای نوکلئوتیدی بتوالی

Editseq  وMEGA5  با رس شش جدایه بازسازی و سپس

ثبت NCBI های در پایگاه داده KJ145894 - KJ145899شمار 

، IR1 ،IR2،IR5از بین پنج جدایه شد. استفاده ها مقایسهو در 

IR6 و IR7 توالی نوکلئوتیدی و آمینواسیدی به تشابه به سبب 

به ثبت IR1 توالی قط ( ف3و  2های )شکلصد صددر میزان

های ویروسی با کمک الگوریتم مقایسه درصد برابری ژنوم رسید.

BLASTn موجود در پایگاه(http://www.ncbi.nlm.nih.gov) 

NCBI ر ـایـشاوندان در بین سـترین خویکـبا نزدی

تعیین گردید. سپس  GenBankموجود در های ویروسوتیپ

بخشی از  باضافهپروتئین پوششی و  پروتئین پوششیهای توالی

NIb  با کمک الگوریتمCLASTAL W  افزار نرمموجود در

MEGA5 و همکاران  تمورا(Tamura et al., 2011 با رعایت )

های ردیفی، جهت بررسیهمپارامترهای پیش فرض الگوریتم 

ردیف همهای ژنتیکی بعدی آماده شدند. سپس مجموعه داده

های دو به دو درصد برابری شده بسته به مورد در مقایسه

(، تعیین Hall, 1999) هال BioEditافزار نرمها توسط توالی

 DnaSPافزار نرمهای ویروسی به کمک ساختار ژنتیکی جدایه

 چنینشد. هم (، بررسیRozas et al., 2003)و همکاران  روزاز

افزار نرمهای تکاملی توسط روابط فیلوژنتیکی و تعیین مولفه
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MEGA5  افزارنرمو ردیابی وقایع نوترکیبی از طریقRDP  

 .انجام شد( Martin et al., 2010)و همکاران مارتین 

 

 نتایج 

 (DAS-ELISAآزمون الایزا )

 از شده آوریجمع نمونه 190ی تمام در آزمون این نتایج

و خراسان  رضوی خراسان یهاآناست ایریشه قندچغندر

 ینمونه 99 از نمونه 19 کهحالیدر .شد ارزیابی منفیشمالی 

دگی میزان آلو وارزیابی  مثبت بذری چغندر از شده آوریجمع

 . برآورد شد %39را 
 

 RT-PCRنتایج حاصل از 

بر روی ژل آگارز یک درصد  RT-PCRمحصول واکنش تفکیک 

 )kb, TMGeneRuler 1 فت بازیــج 1888با استفاده از نشانگر

Fermentas ) 1188حاکی از تکثیر قطعه مورد انتظار به اندازه 

 .(1)شکل  بودجفت باز 
 

 

از  با آغازگرهای اختصاصیجفت باز تکثیر شده  1188اندازه به Beet mosaic virusاختصاصی  RT-PCRهای محصول :1شکل

DNA ( 1 kb, TMGeneRulerاندازه : نشانگر M. آمیزی شده با اتیدیوم برومایدرنگ %1چغندرقند الایزا مثبت در آگارز های نمونه

(Fermentas  ،C- ،شاهد منفی :C+ ،ی الایزا مثبتهانمونه: 4تا  1: شاهد مثبت 

Fig. 1: RT-PCR products of Beet mosaic virus specific 1100 bp DNA fragment amplified by specific primers from 

ELISA positive sugar beet samples, electrophoresis on a 1% agarose gel and staining by ethidium bromide. M: Size 

marker (GeneRulerTM 1kb DNA Ladder, Fermentas); C-: Negative control; C+: Positive control; 1-9: ELISA positive 

Samples 

ویروسی و ترسیم ماتریس های توالیتجزیه و تحلیل 

 برابری

 GenBankدر BLASTn نتایج اولیه حاصل از جستجوی 

های ایهجدبرداری نشان داد که نمونهدست آمده از هبهای توالی

ند. داشتBtMV های جدایه سایر برابری با %48بیش از ایرانی 

ایرانی و شش جدایه از سایر  ده جدایه رادفتسازی ردیفهم

و ماتریس برابری انجام شد  MEGA5افزار نرمبه کمک  کشورها

اضافه به CPبرای ژن  BioEditافزار نرمها با استفاده از توالی

 (.2شکل ) دست آمدهب NIbبخشی از انتهای 
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( ژن پروتئین پوششی و )بالای شکل حاصل آمینو اسیدهایو  نوکلئیک اسید )پایین شکل(ین ب دوبهماتریس درصد برابری دو :2شکل 

 GenBankهای ثبت شده در پایگاه و جدایهویروس موزائیک چغندرقند  یهای ایرانجدایه NIbبخشی از انتهای 
Fig. 2: Percent sequence identity matrix between Beet mosaic virus- coat protein and a part of terminal NIb at 

nucleotide (down) and deduced amino acid (above) in Iranian isolates and reported isolates from other country in 

GenBank  

( ژن پروتئین پوششی )بالای شکلو آمینو اسیدهای حاصل  کلئیک اسید )پایین شکل(نوبین دو بهدوماتریس درصد برابری  :3شکل 

 GenBankهای ثبت شده در پایگاه ایرانی و جدایه BtMVهای جدایه
Fig. 3: Percent sequence identity matrix between BtMV coat protein at nucleotide (down) and deduced amino acid 

(above) in Iranian isolates and reported isolates from other country in GenBank 

 



 ... های ایرانیردیابی و تعیین جایگاه تاکسونومیکی جدایه

09 

 ردیابی وقایع نوترکیبی

افزاری ردیابی نرمردیابی وقایع نوترکیبی با استفاده از بسته 

 ,.Martin et al)و همکاران  مارتین RDP v.4یبی ـع نوترکووق

، RDP ،GENECONV ،BootScanهای و با روش (2010

MaxChi ،Chimaera، SiScan  3وSeq  با رعایت پارامترهای

 CPافزار، در مقایسه نواحی مورد نظر )نرمپیش فرض موجود در 

های ( هم در مقایسه جدایهNIbاضافه بخشی از انتهای هب

BtMV ها با سایر باهم و هم در مورد مقایسه این جدایه

؛ شان ندادگونه شواهد اولیه نوترکیبی را نها، هیچویروسپوتی

.این ویروس است CPدهنده عدم وقوع نوترکیبی در نشانکه 

 BtMVدرخت فیلوژنتیکی 

در  NIbاضافه قسمتی از انتهای به CPفیلوژنتیکی درخت 

های موجود در های حاصل از تعیین توالی و جدایهجدایه

GenBank  افزار نرمباMEGA5 های ایران نشان داد که جدایه

استرالیا(  )چین، اسلواکی و Euroasiaوه های گربا جدایه

امریکایی که با جدایه حالیدرد خویشاوندی بیشتری داشتن

 (.9)شکل  تفاوت نشان دادند

 

 IR_1_KJ145894

 IR_10_KJ145899

 IR_3_KJ145895

 IR_9_KJ145898

 IR_8_KJ145897

 IR_4_KJ145896

 XJ_DQ674264

 IM_DQ674263

 UK_AF203540

 SL_AF363639

 SD_EF633501

 Wa_AY206394

76

55

67

80

97

66

55

42

53

0.01 
موجود در  ویروس موزائیک چغندرقند ایرانی و هایجدایه NIb+CPنوکلئوتیدهای براساس توالی درخت فیلوژنتیکی : 9شکل 

GenBank با روش ،NJ  مجاور( و درصد حمایتی)اتصال(Bootstrap)   جدایه  تکرار. 1888باBtMV-Wa عنوان عضو برون گروهی به

 (Wa) ، جدایه امریکا(SL) ، جدایه اسلواکی(UK) ، جدایه استرالیا(XJ، IM، SD) های چینجدایه، (IR) ایرانی هاجدایه  شد. استفاده
Fig. 4: Phylogentic tree based on Beet mosaic virus- CP and a part of terminal NIb nucleotide sequences of among 

Iranian and other isolates in GenBank by Neighbor-joining and bootstrap values of 1000. BtMV- Wa was used as an 

out-group, Iranian BtMVisolates (IR); isolates of China (XJ, IM and SD); isolate of Australia (UK); isolate of 

Oslovakia (SL); isolate of America (Wa)

 

رانی ـهای ایدایهــدرخت فیلوژنتیکی یکی از ج چنینهم    

(IR 1)  ناحیه براساس ها ویروسپوتیبا سایرCP اضافه به

)اتصال  Neighbor joining، به روش NIbقسمتی از انتهای 

 1888با  Bootstrapبا مقادیر  MEGA5افزار نرممجاور( با 

 Sugarcaneو خویشاوندی این ویروس با تکرار ترسیم شد

mosaic virus  وPeanut mottle virus  از جنسPotyvirus  را

 .دندشکل زیر نشان دا به
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 Scallion mosaic virus NC_003399

 Turnip mosaic virus NC_002509

 Japanese yam mosaic virus NC_000947

 Lettuce mosaic virus NC_003605

 Pea seed-borne mosaic virus NC_001671

 Potato virus Y strain 1104 KC296436

 NC_001517 Pepper mottle virus

 Peru tomato mosaic virus NC_004573

 potato mosaic virus NC_004426

 Papaya leaf-distortion mosaic potyvirus NC_005028

 Plum pox virus RNA genome X16415

 Potato virus A isolate U AF543709

 Sweet potato feathery mottle virus NC_001841

 Tobacco etch virus NC_001555

 Bean yellow mosaic virus D83749

 Clover yellow vein virus AB011819

 Onion yellow dwarf virus NC_005029

 Papaya ringspot virus NC_001785

 Sorghum mosaic virus NC_004035

 Sugarcane mosaic virus isolate SCMV-SD AY149118

 IR 1

 Peanut mottle virus strain M AF023848

 Yam mosaic virus genome YMU42596

 Dasheen mosaic virus NC_003537

 Zucchini yellow mosaic virus NC_003224

 Cowpea aphid-borne mosaic virus NC_004013

 Soybean mosaic virus AF241739

 Bean common mosaic virus NC_003397

 Bean common mosaic necrosis virus NC_004047

 Cocksfoot streak virus NC_003742

 Tobacco vein mottling virus NC_001768

99

99

60

99

99

99

94

0.05

 

و سایر  BtMV-IR 1ی ایرانجدایه NIb بخشی از انتهای اضافه به CPنوکلئوتیدهای براساس توالی درخت فیلوژنتیکی : 9 شکل

 تکرار 1888  (Bootstrap)با درصد حمایتی( مجاور اتصال) Neighbor joining روش به ،هاویروسپوتی
Fig. 5: Phylogenic tree based on Beet mosaic virus- CP and a part of terminal NIb nucleotide sequences among Iranian 

isolate IR 1 and other potyviruses by Neighbor joining with bootstrap values of 1000 
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 های ایرانو جدایه GenBankموجود در  BtMVهای پارامترهای تکاملی جدایه: 1جدول 
Table 1: Evolutionary parameters of BtMV isolates in GenBank and Iranian isolates 

 هاشاخص

Parameters 
 ژن پروتئین پوششی
Coat protein gene 

 Nibژن پروتئین پوششی+ 
Nib+ Coat protein gene 

 بهترین مدل جایگزینی
Substitution best model 

K2 K2 

 نسبت جهش طبیعی
Natural mutation rate 

1×10-2 1×10-2 

 طول ترادف
Sequence length 

831nt 987nt 

 جایگزینی غیر مترادف
Differential non synonym, dN 

0.05 0.05 

 جایگزینی مترادف
Differential synonym, dS 

0.32 0.30 

 نسبت جایگزینی غیر مترادف به مترادف
dN/dS 

0.15 0.17 

 آزمون تاجیما 
Tajima, s 

-1.84 -1.84 

 

 یتکامل یهامولفه نییتع

تعیین و نتایج  MEGA5های تکاملی جمعیت ویروسی با مولفه

 آورده شده است. 1آن در جدول 

 

 بحث

بادی اختصاصی ویروس آنتینتایج حاصل از آزمون الایزا با 

نمونه دارای علائم موزائیک  190موزائیک چغندرقند، در تمام 

 و خراسان شمالی خراسان رضوی یهاآنآوری شده از استجمع

ها با جذب برای اطمینان تعدادی از نمونه چنینهم .بودمنفی 

و با استفاده از  RT-PCRتر در آزمون الایزا، با بالانسبی 

. نتایج حاکی از بررسی شدند BtMVآغازگرهای اختصاصی 

عدم ردیابی  های بررسی شده بود.عدم ردیابی ویروس در نمونه

و  رضویخراسانای استان ریشهویروس از مزارع چغندر 

بودن  BtMVممکن است به سبب عاری از  شمالیخراسان

های کنترل شتهرچند باشد. ه هاآنمزارع چغندرقند این است

برداری قبل از زمان اوج فعالیت جمعیت ناقل، ناقل، نمونه

های هرزی که میزبان اولیه )مانند شیرتیغک( و کنترل علف

میزبان ثانویه )مانند تاج خروس( ویروس هستند، شرایط آب و 

توان از عوامل دیگر عدم ردیابی این ویروس در هوایی و... را می

 .قی کردتل هاآناین است

توسط از آنجایی که بیماری موزائیک در چغندرقند علاوه هب

(، Russell, 1971) راسل BtMVمانند  های مختلفویروس

virus (CMV) Cucumber mosaic یزـیز و وولـلـاجی 

(Avgelis and Vovlas, 1972)، Tobacco rattle virus (TRV) 

 Tomato black ring virusو  (Harrison, 1970)هریسون 

(TomBRV) مارنت ((Murant, 1970 د؛ و این شوایجاد می

به ارتباطی ندارند  BtMVها از نظر سرولوژیکی نیز با ویروس

یاهان گروی مشاهده شده علائم موزائیک رسد نظر می

 یهاآنآوری شده از استجمع ای )سال اول(غده چغندرقند

به یکی از به سبب آلودگی  شمالیخراسانو  رضویخراسان

آوری های جمعباشد؛ و در نتیجه نمونه یاد شدههای ویروس

شده با وجود علائم شدید موزائیک در آزمون الایزا منفی 

 ارزیابی شدند.

گیاه چغندرقند نمونه  99در نتایج حاصل از آزمون الایزا 

مزرعه موسسه تحقیقات و اصلاح بذر آوری شده از جمعبذری 

 1342در اواسط اردیبهشت ماه  استان البرز چغندرقند کرج،

از چغندرهای بذری  هااز آنجایی که نمونه مثبت ارزیابی شد.

آوری شده بودند و احتمال وجود این ویروس در جمع

با  چنینهمو  (1971 ،راسل) تچغندرهای بذری بیشتر اس

فعالیت شته ناقل و  برایتوجه به آب و هوای مناسب اول فصل 

مبارزه شیمیایی علیه شته و  عدم علاوههبانتقال کارآی ویروس، 

 ،های هزر در مزرعه تولید بذر به دلیل تولید ارقام اصلاحیعلف

مزرعه تولید بذر در  BtMVدر نتیجه همه موارد فوق وجود 

علاوه ویروس موزائیک چغندرقند هب .بودقابل انتظار  البرز استان
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و  جلالی 1308در سال و ( 1969 ،نائیاـرض) 1392ال ـدر س

 .از کرج گزارش شده است (Jalali et al., 2001)همکاران 

 CPنتایج حاصل از ماتریس برابری در سطح نوکلئوتیدهای 

و  IR1 ،IR2، IR5 ،IR6های برای جدایه NIbاضافه انتهای به

IR7  درصد و در مورد سایر  188ایران )کرج(، حاکی از شباهت

درصد بود؛  9/44تا  44دهنده شباهت های ایران نشانجدایه

شباهت در سطح اسیدآمینه این منطقه ژنی نیز،  چنینهم

درصد و  188شباهت  IR7و  IR1 ،IR2،IR5 ،IR6های جدایه

درصد بود. تشابه  0/44تا  40های ایران از در مورد سایر جدایه

های ایران در سطح نوکلئوتید در منطقه ژنی یاد شده در جدایه

و در سطح درصد  9/41-4/40های دنیا ازبا سایر جدایه

که در طورهماندرصد متغیر بود.  9/40تا  9/99اسیدآمینه از 

اختلاف هم در سطح  ترینبیششود مشاهده می 2شکل 

-BtMV نوکلئوتید و هم در سطح اسیدآمینه با جدایه امریکا 

Wa  با رس شمار(AY206394) .مشاهده شد 

 CPنتایج حاصل از ماتریس برابری در سطح نوکلئوتیدهای 

ایران )کرج(،  IR9و  IR1 ،IR2،IR5 ،IR6های ورد جدایهدر م

تا  9/49های ایران از درصد و در مورد سایر جدایه 188شباهت 

درصد شباهت را نشان داد و در سطح اسیدآمینه این  0/44

، IR1های های ایران در جدایهمنطقه ژنی نیز، شباهت در جدایه

IR2،IR5 ،IR6  وIR9 تا  0/43ها از یهجدا صددرصد و در سایر

درصد بود. تشابه در سطح نوکلئوتید این منطقه ژنی در  0/44

درصد  1/44تا  3/41های دنیا از های ایران با سایر جدایهجدایه

درصد متغیر بود.  0/44تا  9/42و در سطح اسیدآمینه از 

اختلاف هم  ترینبیششود مشاهده می 3شکل که در طورهمان

و هم در سطح اسیدآمینه آن در جدایه  CPدر سطح نوکلئوتید 

 IR4و جدایه  (AY206394)با رس شمار  BtMV -Wa امریکا

 )ایران( مشاهده شد.

 -BtMVجدایه 2883های انجام شده در سال طبق بررسی

REN1 (SL)   از اسلواکی در منطقه ژن کدکنندهNIb  وCP 

 های دیگر اروپایی را نشاندرصد شباهت با جدایه 0/44حدود 

دو جدایه  چنینهم(. Glasa et al.2003 ,و همکاران ) گلاساداد 

BtMV-XJ (BtMV-Xinjiang و )BtMV-IM (BtMV-Inner 

Mongolia با جدایه امریکایی )BtMV-Wa  و آلمانیBtMV-G 

از نظر  BtMV-XJها نشان داد که . مقایسه توالیشدندمقایسه 

-BtMVدرصد و جدایه  3/40تا  0/04تیدی توالی کامل نوکلئو

IM  های درصد به جدایه 0/43تا  0/41حدودBtMV-Wa  و

BtMV-G  جدایه داشتشباهت .BtMV- SD  که از گیاه کاهو

 1/41 3´ انتهای جدا شده است، نیز در منطقه 2880در سال 

درصد  188تا  9/49درصد و توالی اسیدآمینه آن  0/40تا 

و  ونگ) دادندهای این ویروس نشان جدایهشباهت را با سایر 

چه گفته شد، تفاوت در بنابر آن چنینهم .(2008 ،همکاران

بیشتر  NIbاضافه انتهای به CPسطح اسیدآمینه در منطقه ژنی 

های انجام شده در شود که جهشاست؛ ملاحظه می CPاز 

شوند؛ اما در تغییر اسیدآمینه میکمتر منجر به  CPناحیه 

های انجام شده به میزان جهش NIbاضافه انتهای به CPناحیه 

 اند.بیشتری منجر به تغییر در اسیدآمینه شده

 CPدر ناحیه  BtMVهای ایرانی بررسی فیلوژنتیکی جدایه

و  GenBankهای موجود در جدایه NIbاضافه انتهای به CPو 

 Neighbor روش با استفاده از یین توالی،های حاصل از تعتوالی

joining (مجاور اتصال) های جدایهBtMV  را به دو گروه تقسیم

( در یک Euroasiaهای چین، اسلواکی و استرالیا )کرد. جدایه

های ایران نیز در گروه، جدایه امریکا در گروهی دیگر و جدایه

خت قرار گرفتند؛ طبق در Euroasiaدسته مجزایی درگروه 

در  PHYLPROافزار نرموسیله هبفیلوژنتیکی این ویروس که 

های این ویروس در دو ترسیم شده است نیز جدایه 2889سال 

 ،و همکارانژیانگ )و امریکا قرار گرفتند  Euroasiaگروه 

ها براساس منطقه کیک جدایهدهنده تفنشان(. این نتایج 2007

تر به ها در مناطق جغرافیایی نزدیکجغرافیایی است و جدایه

 .هم شباهت بیشتری نشان دادند

 CPو  CPهای ژن در تجزیه و تحلیل توالی BLASTnنتایج 

دارای  هاآن، نشان داد که همه NIbاضافه بخشی از انتهای هب

موجود در   BtMVیهادرصد با سایر جدایه 41برابری بیش از 

GenBank  درصد  48که به شباهت بیشتر از آنجاییبوده و از

ها در توالی نوکلئوتیدی صرف نظر از محصول ژن، بین استرین

(؛ Adams et al., 2005) و همکارانآدام  اشاره شده است

 های جدید این ویروس در ایران معرفی شد.عنوان واریانتبه

با  IR 1)های ایرانی )طبق درخت فیلوژنتیکی یکی از جدایه

اضافه قسمتی از به CPناحیه بر اساس ها ویروسپوتیسایر 

 Sugarcane mosaic، خویشاوندی این ویروس با NIbانتهای 

virus  وPeanut mottle virus های مشخص شد. طبق بررسی

در ها سویروپوتیو سایر  BtMV-Waانجام شده روی جدایه 

نیز، این جدایه از این ویروس  2889سطح ژنوم کامل در سال 

 نشان داده است Peanut mottle virusقرابت را با  ترینبیش

 (.2004، و همکاراننمچینو )

افزار نرمتوسط  2889های انجام شده در سال بررسی

PHYLPRO  در سطحCP  وNIb نشان داد که جدایه  چنینهم

BtMV-XJ  چه از نظر ژنومی و چه از لحاظ اسیدآمینه با جدایه

BtMV-G  نسبت بهBtMV-Wa رغم شباهت بیشتری دارد. به

و  0000-9091که در منطقه درحالی BtMV-IMکه جدایه  این
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درصد با  2/44پوشانی حتی بیش از ژنومی هم 4941-9092

BtMV-G شباهتی  2331-9803منطقه  دهد، اما درنشان می

دارد که پیشنهاد شده  BtMV-Waدرصد با جدایه  40حدود 

یک ویروس نوترکیب طبیعی است  BtMV-IMاست جدایه 

و  CPدر این بررسی نیز در نواحی  (.2007 ،همکارانو  ژیانگ)

 گونه سیگنال نوترکیبی مشاهده نشد.هیچ NIbانتهای 

در نواحی  S/dNdادف به مترادف نسبت جایگزینی غیرمتر

های انجام شده مورد بررسی کمتر از یک بود و بیشتر جهش

 S/dNdشوند به عبارتی، نسبت منجر به تغییر اسیدآمینه نمی

دهنده اعمال انتخاب نشانکمتر از یک در نواحی مورد بررسی 

منفی جهت حفظ ساختار ژنی این نواحی است تا ماهیت 

ر این نواحی محفوظ باقی مانده و کمتر پروتئینی رمز شده د

نیز منفی  s D,Tajimaنتایج آزمون  خوش تغییرات شوند.دست

 کند.برآورد گردید که انتخاب منفی در این نواحی را تایید می

تعداد زیاد هاپلوتیپ )واریانت( در منطقه کرج در مقیاس مکانی 

این  هایدهنده بروز فرآیندهای تکاملی در جدایهنشانکوچک 

ها از یک میزبان که تمام این جدایهآنجاییویروس است. از 

اند پس فشار انتخاب میزبانی در )چغندرقند( جداسازی شده

دخالت نداشته است اما شرایط آب و هوایی  هاآنتنوع ژنتیکی 

های ناقل این سطح از تنوع ژنتیکی این ویروس و ظهور جمعیت

 تواند توضیح دهد.را می

ی هاآنجه به نتایج این تحقیق وجود این ویروس در استبا تو    

حتی در صورت وجود طی  شمالیخراسانرضوی و خراسان

هوایی مساعد، به میزان خطرناک وها با شرایط آببرخی سال

رسد درحال حاضر تهدیدی جدی برای نیست و به نظر می

، هرچند براساس اصول نیست هاآنت چغندرقند در این استکش

کننده انجام پیشگیریهای گیاهی اقدامات یریت بیماریمد

های دست آمده از این تحقیق و گزارشگیرد؛ اما طی نتایج به

گذشته، میزان زیاد آلودگی به این ویروس در منطقه کرج، 

هشداری جهت انجام برخی اقدامات پیشگیری و جلوگیری از 

 گسترش هرچه بیشتر این ویروس در این منطقه است. 
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 متن انگلیسی مراجعه شود. 22-21های جهت مطالعه منابع به صفحه

 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
 


