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  دهیچک
روس در ین ویا. است Bromoviridaeاز خانواده  Cucumovirusعضوجنس  (Cucumber mosaic virus; CMV)اریک خییروس موزایو
ن مطالعه تنوع یدر ا. ران از مناطق مختلف گزارش شده استیبوده و در ا یزبانیم ن دامنهیع تریوس يدارا یاهیگ يروسهایگر ویسه به دیمقا
سه شده یگر مقاید يکشورها يها هیهمتا در جدا يو با ترادفها یبررسترادف همه ژنها  روس بر اساسین ویا یرانیا يها هیجدا یکیژنت

. فارس و اصفهان گزارش شد يها از استان )MeEs( و خربزه )SqSh(از کدو CMV ه ازین مطالعه ترادف کامل ژنوم دوجدایا در. است
مذکور  ي هیجداک دو یار نزدینشان از قرابت بسز ین CMVژنوم  يز با هر کدام از پنج ژن رویو ن يبا هر سه آر ان ا یتبارزائ یبررس
متعلق بودند  IAرگروه یبه ز اند ن ترادف شدهییکه تاکنون تع یرانیا يها هیاکثر جداموجود نشان داد که  يدینوکلئوت يترادفها یبررس. داشت
 ينوجور رخدادشود که یتصور من مطالعه یج ایبر اساس نتا. مشترك نداشتند يایک نی یهمگ 3و  2 يها يبراساس آر ان ا هرچند

)Reassortment(  از نوعIA-IA-IB 1ژن . نقش داشته باشد یرانیا يها هیجدا یکیجاد تنوع ژنتیا درa ن تنوع و یکمترCP ن تنوع را یشتریب
در  CMV یکیژنتدر تکامل و ساختار  ینقشک یز نزدیاحتمالا مهاجرت در فواصل دور و ن. نشان دادند Iرگروه یز یرانیا يها هیدر جدا

  .داشته است یرانیا يها هیجدا
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Abstract 
Cucumber mosaic virus (CMV) belongs to the genus Cucumovirus of the family Bromoviridae. Compared to 
other plant viruses, it has the broadest host range, and is reported from different regions of Iran. In the 
present study, the genetic diversity of Iranian CMV isolates was estimated through the sequence analysis of 
all the CMV genes and compared to those in other countries. To this purpose we report the genome sequence 
of two CMV strains isolated from squash (SqSh) and melon (MeEs) in Shiraz and Esfahan. The two isolates 
were closely related based on the analysis of all gene sequences. Phylogenetic analysis revealed that most of 
the Iranian CMV isolates belonged to the subgroup IA, however, they did not share a most recent common 
ancestor based on RNAs 2 and 3. The reassortment type of IA-IA-IB was fount to have played a very 
important role in the evolution and genetic diversity of CMV population in Iran. 1a and CP ORFs had the 
lowest and highest genetic diversity among Iranian CMV population of the subgroup I, respectively. We 
suggested that migration in long and short distances have played a role in evolution and genetic structure of 
CMV strains in Iran. 
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  مقدمه
 ـو  ;Cucumber mosaic virus)اری ـک خیی ـروس موزای

CMV)  ــوجنس ــانواده  Cucumovirusعضــــ و از خــــ
Bromoviridae ن بار در سـال  یاول يروس براین ویا. است

 ـگرد یمعرف یاهیگ يزا يماریروس بیبه عنوان و 1916 د ی
)Doolittle 1916 .(CMV  ــان ــراکنش جه ــا پ ــه  یب از گون
مختلف و متعـدد   يها هیجدااست که در قالب  ییروسهایو

ع یروسها وس ـیر ویسه با سایمقاعت وجود دارد و در یدر طب
 ـا. را دارد یزبـان ین دامنه میتر  ـن وی لـوده  آروس قـادر بـه   ی
 ـ 1200 يساز  اسـت  یاهی ـخـانواده گ  100ش از یگونه در ب

)Jacquemond 2012 .(انتشارCMV  له یعت به وس ـیدر طب
اه در ی ـرد و در گیگ یگونه شته صورت م 60ش از یبذر و ب
حرکت سلول به سلول و سپس حرکت در آوند  يابتدا دارا
 يروس روین ویجاد شده توسط ایعلائم ا .باشد یم یآبکش
 ـش بسـته بـه جدا  یهـا  زبانیم  ـو يه ی روس متفـاوت و بـه   ی

ک، یی ـره و روشـن بـه شـکل موزا   ی ـسبز ت يها صورت لکه
و  يهـا و زرد  شـدن بـرگ   ی، نخ ـی، کوتولگیعموم يزرد

 Palukaitis and García-Arenal( .باشد یم ینکروز موضع

2003, Jacquemond 2012.( 

بـا   يتـک رشـته ا   يشامل سه آر ان ا روسین ویژنوم ا
شماره  يآر ان ا). Jacquemond 2012(ت مثبت است یقطب

ل ترنس فراز یدامنه مت يکند که دارا یمرا کد  1aن یپروتئ 1
 يآر ان ا. سـت ا C يکـاز در انتهـا  یو دامنه هل  Nيدر انتها
نقـش    2aن یپروتئ. کند یمرا کد  2bو 2a نیروتئپ 2شماره 
 يمـار یدر ب یز نقـش مهم ـ ی ـن 2bو  يدرهمانندسـاز  یمهم
و  3aن یز دو پـروتئ ی ـن 3شماره  يآر ان ا. دارد CMV ییزا

3b 3ن یپـروتئ . کندید میرا تولa  ین حرکت ـیپـروتئ )MP ( و
 .باشـند  یم ـرا ) CP(روس یو یپوششن یپروتئ 3b  نیپروتئ

مختلـف   يهـا  هیدر جدا CMV يها يآر ان امجموع اندازه 

 ـجدادر  ها ORFهر چند کهمتفاوت است  مختلـف   يهـا  هی
 .دارند یمشابه باًیتقر يها اندازه

مورد   CMV یکیمطالعات ساختار و تنوع ژنت یدر برخ
دهـد  یقات نشـان م ین تحقیج اینتا. قرار گرفته است یبررس

مختلـف   یتکامل يروهایتحت اثر ن  CMVروسیکه تنوع و
) Reassortment( ينوجـور و  یبیاز جمله جهـش، نـوترک  

 یو مولکــول یکیســرولوژ يبــر اســاس روشــها. باشــد یمــ
. نـد ا دهقرار داده ش IIو Iه گرور یز در دو CMV يها هیجدا
 ـز در دو ییاز نظر تبارزائ Iگروه  ياعضا  IBو IA ر گـروه ی
 ـز ياعضا ).Jackemond 2012(رند یگیقرار م  IAر گـروه  ی

 ـز يها هیکه جدا یدر حال اند ع شدهیسراسر جهان توزدر  ر ی
 ,Roossinck 2001(دارند  يشتریع بیا توزیدر آس IBگروه

Palukaitis and Zaitlin 1997.( ران مطالعـــات یـ ـدر ا
منـاطق کشـور    یدر برخ ـ هـا  هیجدا يو گروه بند یمولکول

 ,Sokhandan-Bashir et al. 2006(انجـام گرفتـه اسـت    

Rasoulpour and Izadpanah 2008, Nematollahi et al. 
2012, Rasoulpour et al. 2016 .( ـج اینتـا  ن مطالعـات  ی

) IIو  IA ،IB(ر گروه یمتعلق به هر سه ز يها هیوجود جدا
   .کندید مییرا تادر کشور 

 ــ ــد بررس ــر چن ــا یه ــد  ییه ــروه بن  يدر خصــوص گ
 ین وجود دارد ولرایاز مناطق ا یدر برخ CMV يها هیجدا
 ـغالباً محدود به  ها ین بررسیا  ـزبـان خـاص و   یک می ا در ی

 یروس و در تعـداد انـدک  یو يها ياز آر ان ا یکیارتباط با 
 ـو يها هیاز جدا  ـدر . باشـد  یم ـروس ی  ـک مطالعـه جد ی د ی

شـده   یبررس یاس جهانیک مقیدر  CMVت یک جمعیژنت
هر سـه آر ان   یکیت استفاده از اطلاعات ژنتیکه در آن اهم

ت ی ـت حـائز اهم ی ـک جمعی ـژنت يهایروس در بررسیو يا
ه یجدا 148تا کنون ترادف کامل ژنوم . برشمرده شده است

CMV ا مشخص شده که اکثر آنها مربوط بـه شـرق   یدر دن
 Brassicaceaeو  Solanaceae یاهی ـگ يزبانهایا و از میآس
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  ). Ohshima et al. 2016, Andika et al. 2017(است 
 يبرا) Ohshima et al. 2016(ما و همکاران یرا اوشیاخ
ران را که عمـدتا  یاز ا CMVه یجدا 13ن بار ژنوم کامل یاول

شـده را   يجدا سـاز  Brassicaceaeاهان خانواده یاز چند گ
 ین گروه با استفاده از اطلاعات ژنـوم یا. کردند ین توالییتع
و  یتبـارزائ ا ارتباطات یروس از سراسر دنین ویا يها هیجدا
  .کردند یآنها را بررس یو نرخ تکامل یز زمان سنج تکاملین

اه ی ـاز دو گ CMVن مطالعـه تـرادف کامـل ژنـوم     یدر ا
شـود و بـا اسـتفاده از    یز گزارش میران نیخربزه و کدو در ا

 ـگر اید يها هیبدست آمده از جدا يترادفها  ـن وی روس در ی
 ـا يو تنوع ژنها یل تبارزائیا تحلیسراسر دن  ـون ی روس بـا  ی

جـامع قـرار گرفتـه     یمورد بررس یرانیا يها هید بر جدایتاک
 . است

  مواد و روشها

  روسیو ينمونه و خالص ساز يجمع آور

بـرگ از   یشکلد د و بیک شدییبا موزا یاهیگ يها نمونه
راز یمزارع خربزه در اطراف اصفهان و کـدو در اطـراف ش ـ  

اسـتفاده از  م با یر مستقیغ يزایآزمون ال. دیگرد يجمع آور
ه شـده در مرکـز   ی ـته( CMVه ی ـه شده بر علیته يباد یآنت
بـا روش  ) رازیدانشگاه ش ـ یاهیگ یروس شناسیقات ویتحق

) اصـفهان (اهان خربزه یک نمونه از گی. استاندارد انجام شد
 يبــرا CMVبــه  ید آلــودگییــپــس از تا) رازیشــ(و کــدو 
 نیا يبرا. شدند یکیولوژیی يخالص ساز يبعد يها آزمون

 pHمـولار /. 01در بافر فسـفات  (اهان ین گیمنظور عصاره ا
بطـور  ) Chenopodium quinoa( نـوا یک يهـا  نهال يرو) 7

به دست ) ک لکهی( یموضع يها لکه. ح شدندیتلق یکیمکان
 شیرقـم تـورک   اهـان توتـون  یآمده جدا و عصـاره آن بـه گ  

)Nicotiana tabacum cv. Turkish (ـح شد تـا علا یتلق  م ی

اهان توتون آلوده شده یگ. دیک به دست آیستمیک سییموزا
 ـبه ا مـورد اسـتفاده قـرار     يبعـد  يهـا  ن روش در آزمـون ی

 .گرفتند

و  RT-PCR ياه، آزمونهــایــکــل گ ياســتخراج آر ان ا
 ن ترادفیییتع

آلوده شده  اهان توتونیکل از گ ياستخراج آر ان ا يبرا
از  )SqSh(و کـدو  ) MeEs(خربـزه   CMV يها هیجدا  به

استفاده ) Gambino et al. 2008(نو و همکاران یگامبروش 
 ،)1جـدول  (شـده   یطراح ـ يبا اسـتفاده از آغازگرهـا  . شد

 ـترادف کل ژنوم هـر دو جدا   ـه وی  PCRآزمـون   روس دری
شدند تا کل ژنـوم   یطراح يآغازگرها به گونه ا. ر شدیتکث
ر شـده مربـوط   یتکث یز نواحیروس پوشش داده شده و نیو

د یــنوکلئوت 100گر حــداقل یکــدیبــه دو قطعــه مجــاور بــا 
بـا  ) RT( معکوس یسیترانو آزمون. داشته باشند یهمپوشان

م یبــا اســتفاده از آنــز و) 1جــدول (معکــوس  يآغازگرهــا
MMLV  انجام وcDNA م ید شـده بـا اسـتفاده از آنـز    یتول

Taq DNA Polymerase )Amplicon, Denmark (ر ی ـتکث
در دو  یاختصاص ـ ير شـده بـا آغازگرهـا   یقطعات تکث. شد

 ـییجهت تع  يبـرا  ).یر ، کـره جنـوب  یونیبـا (شـدند   ین اوال
 ’3 يانتهـا ( هـا  يهر کدام از آر ان ا ییانتها ینان، نواخیاطم
ــن) ’5و   ــی ــا طراح ــدود   یز ب ــله ح ــازگر در فاص  300آغ

مونتــاژ . خــوانش مجــدد شــد ین نــواحیــاز ا يدیــنوکلئوت
انجام شـد   DNAMANشده با برنامه  ن ترادفییقطعات تع

)https://www.lynnon.com.( 

  ها ترادف) Alignment( يف سازیهم رد

 2، 1شـماره   يهـا  يمربوط به آر ان ا یژنوم يها ترادف
 موجـود در ژن  CMV يز ترادف مربوط بـه ژنهـا  یو ن 3و 

بـه  گریران و چند کشور دیا يها هیجدا) GenBank( بانک
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 SqSh CMVو  MeEsآر ان اي هاي ژنومی جدایه هاي  ترادف یابی آغازگرهاي طراحی شده در این مطالعه براي تکثیر و . 1جدول
Table 1. Primers designed in this study for amplification and sequencing of full length RNAs 1, 2 and 3 from 
CMV isolates MeEs and SqSh.  
Primer 
(Forward/Reverse) 

Primer sequence (5’-3’) 
Forward/Reverse 

Positionsa Target RNA 

RN1F1/RN1R1 GTTTATTTACAAGAGCGTACGGTTC/ 
TTCCTCCATTGACAATTAAG 1-800 RNA1 

RN1F2/RN1R2 AGCCCACTTT GCTATATCTA/ 
TTCATACTTCATTTTTGTGTG 600-1380 RNA1 

RN1F3/RN1R3 GCGTGGATGGAGCAATTCAAG/ 
GGAATTTCTTTTGTCATCACC 1210-1940 RNA1 

RN1F4/RN1R4 TCGACTCCCTGTCAGCTCAG/ 
TTCGCCCTTGAAATCAGTGA 1780-2820 RNA1 

RN1F5/RNEnd CCATTCAAAATACACGAAAT/ 
TGGTCTCCTTTYAGA 2660-3355 RNA1 

RN2F1/RN2R1 GTTTATTTACAAGAGCGTACGGTTC/ 
GCGCACGATTTCTTTAAAGC 1-720 RNA2 

RN2F2/RN2R2 TTCTTTCGAACCGTGGTCCC/ 
ACATCGGATTTTATCATGTG 600-1380 RNA2 

RN2F3/RN2R3 AACTTCCACGATTACATGG/ 
GGAAATTAGCGGTATACTTC 1275-2275 RNA2 

RN2F4/RNEND CTATTATTCAGATCGTCGTC/ 
TGGTCTCCTTTYAGA 2170-3025 RNA2 

RN3F1/RN3R1 GTAATCTTACCACTGTGTGTG/ 
TAGAGTCTTCCCAGCTGCGA 1-680 RNA3 

RN3F2/RN3R2 CAAGCAAGGTTTTCTTCTAAG/ 
AGGAGGGGGCGGAGCGGGAA 580-1320 RNA3 

RN3F3/RNEnd CTTTTGTGTCGTAGAATTGAG/ 
 TGGTCTCCTTTYAGA 1200-2190 RNA3 

a: approximate nucleotide positions of forward-reverse primers in CMV strain SqSh. 
  

 ـبـه دسـت آمـده در ا    يهـا  همراه ترادف  يعـه بـرا  لن مطای
و  یبی، نـوترک ین درصـد تشـابه ، تبـارزائ   یـی تع يهـا  آزمون
تـرادف   ین بررس ـیدر ا. مورد استفاده قرار گرفت ينوجور

 ـیا يهـا  هیاکثر جدا اسـتخراج و  بانـک  موجـود در ژن   یران
 ـن جدایهمراه با ا. قرار گرفت یمورد بررس ، تـرادف   هـا  هی

گر کشورها که یاز د یشناخته شده قبل يها هیمربوط به جدا
ز ی ـن در دسترس هسـتند در ژن بانک  آنهاژنوم  ترادف کامل

دسـت آمـده بـا    ی يهـا  تـرادف . مورد استفاده قـرار گرفـت  
 MAFT )https://mafft.cbrc.jp/alignاسـتفاده از برنامـه   

ment/server (شد يف سازیهم رد .  

  )Reassortment( ينوجورو یبینوترک یبررس

 CMV يهـا  يدر آر ان ا یبینـوترک  یاحتمـال  يها مکان
) RDP4 )Martin et al., 2015نرم افزار  يها برنامهله یبوس

 RDP )Martin and Rybicki 2000( ،GENECOشـامل  
)Sawyer 1999( ،BOOTSCAN )Salminen et al. 

1995( ،MAXCHI )Meynard Smith 1992( و ،
SISCAN )Gibbs et al. 2000 ( يزهـا یآنال.. شـد  یابیرد 

و  هـا  هر کدام از برنامه يش فرض برایمات پیمذکور با تنظ
 يمکاهـا  .انجـام گرفـت   01/0به مقدار  p-Valueن ییز تعین
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شـده و بـا    یشـده بطـور مجـزا بررس ـ    ییشناسـا  یبینوترک
 يجـاد شـده صـحت ترادفهـا    یا ییاستفاده از درختان تبارزا

اشـاره شـده    يدر روشها .قرار گرفتند یابیمورد ارز يوالد
 ـرد يترادفهـا بـرا   يدینوکلئوت 50قطعات   يرخـدادها  یابی
مـذکور   يهایبررس ـ. مـورد اسـتفاده قـرار گرفـت     یبینوترک
 ییشناسـا  يب بـه ترادفهـا  یر نوترکیغ ين ترادفهایکترینزد

ر یغ ين ترادفهایا. ن کردییز تعیب را نیشده به عنوان نوترک
) Parenthal strains(والـد   يب بـه عنـوان ترادفهـا   ینوترک

بـه عنـوان    یشده زمان ییشناسا يرخدادها. مشخص شدند
رش قرار گرفتند که حد اقل توسـط سـه   یب مورد پذینوترک

ــه(روش  ــا  )برنام ــر از  p-Valueب ــتائ 10-6کمت . د شــدندی
 ـن شـباهت را بـا جدا  یشتریب که بیر نوترکیغ يها هیجدا ه ی
منظـور   یو فرع ـ ین اصـل یب داشتند به عنوان والـد ینوترک

  ).Ohshima et al. 2016(شدند 
 ـیا يهـا  هیجدا ينوجورع مربوط به یوقا بـا   CMV یران

در  یتبــارزائ يهـا  درخـت  يرو هــا ت آنی ـموقع توجـه بـه  
، IA يرگروههـا یاستاندارد مربوط به ز يها هیسه با جدایمقا
IB  وII ن شدییتع)Davis and Symons 1988, Lin et al., 

  يدیزان تنوع و شباهت نوکلئوتین مییتع)2004
ز ی ـو ن CMV يهـا  هین جدایشباهت بزان ین مییتع يبرا

 ـجدا ین گروهین شباهت بیانگیم از برنامـه   CMV يهـا  هی
Mega4 )https://www.megasoftware.net/mega4 (

 Jukes-Cantorن بـا اسـتفاده از روش   یهمچن ـ. استفاده شد
 ـاز طر( يدی ـزان تنـوع نوکلئوت ی ـن برنامه میموجود در ا ق ی

 يها هیمختلف جدا يها در ژن  )يدیمحاسبه فاصله نوکلئوت
CMV گر محاسبه شدیران و چند کشور دیمربوط به ا.   

   یتبارزائ يها م درختیترس

 maximumاز روش  یتبـارزائ  يها م درختیترس يبرا

likelihood )ML ( در برنامهPhyml 3.0 )Guindon et al. 

 يبـرا  يدی ـنوکلئوت ینین مدلجانشیبهتر. استفاده شد) 2010
 ـآنها از طر يرو يهاژن ای ها يهر کدام از آر ان ا ق برنامـه  ی

SMS ن و مــورد اســتفاده قــرار گرفــتیــیتع )www.atgc-

montpellier.fr/phyml(. ــم ــدام از  یـ ــر کـ ــار هـ زان اعتبـ
   آزمـون  بـا  یجـاد شـده در دردرخـت تبـارزائ    یا يها شاخه

Bootstrap  يبـرا . ن زده شـد یتکـرار تخم ـ  100حاصل از 
ــا ــجدا ییشناس ــا هی ــو يه ــطحی ــا، یز روس در س رگروهه
 ـبه عنوان جدا Fny و Bn-57 يها هیجدا اسـتاندارد   يهـا  هی
 ـبه عنـوان جدا  IXORAه ی، جداIAر گروه یز ه اسـتاندارد  ی

 يه یا به عنوان جدایاسترال Qه یو جدا IBر گروه یمعرف ز
 ـاسـتاندارد ز   .Lin et al(در نظـر گرفتـه شـد     IIر گـروه  ی

2004,Davis and Symons 1988  .(  

  جینتا

PCR ن ترادفییوتع  

ن مطالعه در آزمـون  یشده در ا یطراح يتمام آغازگرها
RT-PCR ـبـه جدا  اهان آلودهیاز گ   SqShو  MeEs يهـا  هی

ر ی ـقطعات تکث .مورد انتظار کردند یاختصاص يد باندهایتول
ن یـی بعد از تع يآر ان اقطعه  شده مربوط به هر کدام از سه

 ـبدست آ ها يآر ان اترادف کامل ترادف مونتاژ شدند تا  . دی
 ـا يهـا  يترادف آر ان ا  ـن دو جدای  يهـا  گـاه داده یه در پای

GenBank  ــمارهاتحــــت ــا  MH782235 يرس شــ تــ
MH782240 ــد ــرار داده ش ــا. ق ــه ینت ــان داد ک آر ان ج نش

ب شـامل  ی ـبه ترت MeEsه یدر جدا 3و 2، 1شماره  يها يا
ــد  2177و  3010، 3314 ــورد نوکلئوتی ــر  SqShو در م براب
د ینوکلئوت 26تا 22با حذف (باز بود  2179 و 3010، 3317

 يهـا مربـوط بـه ترادف   3' يد انتهـا ی ـنوکلئوت 15و  5'سمت 
 1aن یمربوط به پـروتئ  یچارچوب ژن). آغازگرها منطبق بر
د ینو اس ـیآم 993 يه دارایهر دو جدا 1شماره  يدر آر ان ا
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در هـر   2a نیپـروتئ  ، اندازه2شماره  يآر ان ا يبر رو. بود
ــدو جدا ــا ی ــر ب ــیآم 857ه براب ــو اس ــدازه ین  2b ،110د وان

 ـ. د بودینواسیآم  نوکلئوتیـد  240مـذکور   یدو چارچوب ژن
  .داشتند یهمپوشان
ه یدو جدا 3شماره  يانجام شده در مورد آر ان ا یبررس

SqSh  وMeEs مربوط بـه   یژن ينشان از وجود چارچوبها
ب یبه ترت)  CP( یو پوشش) MPا ی 3a( یحرکت ينهایپروتئ

 یو پوشش ـ یحرکت ـ نیپروتئاندازه . داشت 3'و 5' يدر انتها
 ـدر هر دو جدا . د بـود ینواس ـیمآ 220و  279ب ی ـه بـه ترت ی

تـا   933شـماره   يهـا  نوکلئوتیـد ن یبنوکلئوتید  303حدود 
. انــد ل دادهیرا تشــک 3aو  CPن دو ژن یبــ يه یــناح 1236

و  2، 1شـماره  يها يدر آر ان ا يدینوکلئوت یکسانیدرصد 
  .بود 4/99و  6/99، 2/99ب یه مذکور به ترتیدو جدا 3

  یرانیا يها هیدر جدا یبیوجود نوترک یبررس

 1شــماره  يآر ان ادر  یبیوجــود نــوترک یبررســ يبــرا
CMVــ، تــرادف کامــل ا ــا يه یــجدا 106ن قطعــه از ی ن ی

 3455(قـرار گرفـت    یمـورد بررس ـ ا یدنروس از سراسر یو
تـرادف مربـوط    15ن تعـداد،  یاز ا). فیدر همرد نوکلئوتید
رخداد  10وجود  ین بررسیج اینتا. ران بودیا يها هیبه جدا
د یی ـتا. (نشان داد CMV 1شماره  يآر ان ارا در  یبینو ترک

-6کمتـر ا ز   p-Valueله حداقل سـه روش بـا   یشده به وس

ــا). 10 ــجدا 25در  1شــماره  يآر ان ان رخــدادها در ی ه ی
CMV )ــا جدا ــغالب ــا هی ــوب يه ــره جن ــرد ) یک ــد  یابی ش

در آر ان  یبیوجود نوترک). اطلاعات نشان داده نشده است(
 ـجدا 15چ کدام از یه 1شماره  يا  ـا CMVه ی  ـردران ی  یابی

 ییشناسا یبیه بدون رخداد نوترکیجدا 81در مجموع . نشد
  . ک مورد استفاده قرار گرفتیلوژنتیف يلهایتحل يو برا

 ـجدا 79مربـوط بـه    2شماره  يآر ان ا ترادف  CMVه ی
. قـرار گرفـت   یابیمورد ارز یبین وجود نوترکییتع يز براین

ــهمرد ــنوکلئوت 3155جــاد شــده شــامل  یف ای ــودی در . د ب
 2شـماره   يآر ان ادر  یبیرخـداد نـوترک   2مجموع تعـداد  

-6کمتر از  p-Valueد که حداقل با سه روش با یافت گردی

ز مربوط به سـه  یرخدادها نن یا. د قرار گرفتندییمورد تا 10
مربـوط بـه    2شـماره   يآر ان ا. بودند یه از کره جنوبیجدا
ه فاقــد هــر گونــه یــجدا 79از مجمــوع  CMVه یــجدا 76

 يدر آر ان ا یبیوقوع نوترک. ص داده شدندیتشخ یبینوترک
 ـچ یه 2شماره   ـجدا 15 ک ازی گـزارش شـده از    CMVه ی

  . نشد یابیرد) SqShو  MeEsاز جمله (ران یا
 يه یــجدا 111مربــوط بــه  3شــماره  يآر ان اتــرادف 

CMV مـورد آزمـون قـرار گرفـت     یبیوجود نو ترک يبرا .
 2445مـذکور شـامل    يهـا  جاد شده در تـرادف یف ایهمرد

تــا  1384و 3aمربــوط بــه  1022تــا  155(. بــود نوکلئوتیــد
بـا   وجود سه رخـداد  ین بررسیدر ا). CPمربوط به  2047

  . د شدییتا) 10-6کمتر از  p-Valueبا (روش  3حداقل 
 ـجدا 8 دروقـوع   ین فراوانیشتریب بااز رخدادها  یکی ه ی

CMV اطلاعات نشـان داده نشـده   (شد  ییا شناسایاز اسپان
 ـز مربـوط بـه جدا  یگر نید یبیرخداد نوترک). است از  ياه ی

ز ین یبین رخداد نوترکیآخر. بود )RP45/2006( یکره جنوب
ــه جدا   ــه س ــوط ب ــمرب ــیو يه ی ــاز ا یروس -IRN(ران ی

BRES/2007،MeEs  وSqSh (یبین نـوترک یت ایموقع. بود 
) NCR; non-coding region-`3( 2141 يهانوکلئوتیدن یب

 يبـرا  یوالد اصل. شد ییشناسا) NCR-`3 يانتها( 2410و 
تـرادف   والد(از ژاپن  IWD41J/2000 يه ین رخداد جدایا

 ـجدا یو والد فرع ـ) 2140-1  ـه ای  IRN-REY6/2004ران ی
 ینیش بیپ) 2141-2410 يهانوکلئوتیدن یترادف ما ب والد(

  .شد
 ـسـوم در ا  يآر ان ا یبیاز آنجا که محل وقوع نوترک ن ی

 و تنهـا در  MPو  CP يهـا  خـارج از ژن  یرانیا يها هیجدا
ــناح ــرادف   NCR-`3يه ی ــت، ت ــا اس ــرا  يه ــوط ب  يمرب
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در جدایـه هـاي    1با استفاده از ترادف مربوط  به آر ان اي شـماره   maximum likelihoodایجاد شده به روش  تبارزائیدرخت . 1شکل

فقـط  . تکرار اسـت  100حاصل از  Bootstrapمربوط به درصد ) Node(اعداد نمایش داده شده روي گره . از سرتاسر دنیا CMVمختلف 
جدایه هـاي مربـوط بـه کشـورهاي     . حذف شده است 50کمتر از  بوت استرپها با  نشان داده شده و گره 50بیش از  بوت استرپمقادیر 

 .جدایه هاي مورد بررسی در این مطالعه با ستاره مشخص شده اند. مختلف با رنگهاي متفاوت نمایش داده شده است
Fig.1. ML phylogenetic tree generated based on the nucleotide sequences of RNA1 segment of CMV isolates from 
different countries. Bootstrap values of above 50 are shown on the nodes and nodes with lower bootstrap values 
are collapsed. Isolates are represented by their strain names and cccession numbers  

  
 ـک مـورد اسـتفاده قـرار گرفـت و ا    یلوژنتیف يها لیتحل  نی

 یل تبـارزائ ی ـدر تحل ها هین جدایا NCR'3ه یقسمت از ناح
  . دیحذف گرد 3شماره  يآر ان ا

  3تا  1 هاي يبر اساس آر ان ا یتبارزائ 

بـر اسـاس   ( یتبـارزائ  هـاي  درخت 2و  1 هاي در شکل
 م شده براسـاس یترس )maximum likelihood; MLروش 

 ـجدا 3تـا   1 يهـا  يآر ان اتـرادف کامـل    مختلــف يهـا  هی
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در 3و  2با استفاده از ترادف مربـوط  بـه آر ان اي هـاي شـماره      maximum likelihoodایجاد شده به روش  تبارزائیدرختهاي . 2شکل
تکرار  100حاصل از  بوت استرپمربوط به درصد ) Node(اعداد نمایش داده شده روي گره . از سرتاسر دنیا  CMVجدایه هاي مختلف 

جدایه هـاي مربـوط بـه    . حذف شده است 50کمتر از  بوت استرپنشان داده شده و گره ها با  50بیش از  بوت استرپفقط مقادیر . است
تغییـر  . جدایه هاي مورد بررسی در این مطالعه با ستاره مشـخص شـده انـد   . کشورهاي مختلف با رنگهاي متفاوت نمایش داده شده است

 نشان داده شده است تبارزائیموقعیت جدایه هاي ایرانی بین دو درخت 
Fig.2. ML phylogenetic tree generated based on the nucleotide sequences of RNAs 2 and 3 of CMV isolates from 
different countries. Bootstrap values of above 50 are shown on the nodes and nodes with lower bootstrap values 
are collapsed. Isolates are represented by their strain names and cccession numbers. Change in phylogenetic 
position of Iranian strains between the two trees is shown.  
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CMV ــان داده ــده اســت نش ــر. ش ــیبهت ــدل جانش  ینین م
 يآر ان اهرسـه   يبرا) Substitution model( ينوکلئوتید

GTR+G+I )Generalized Time Reversible + Gamma 

distributiont + Invariable ( ـجدا. بـود  و  MeEs يهـا  هی
SqSh گر قرابـت کـاملا   یکدیبا  یدر هر سه درخت تبارزائ
ک به هـم قـرار   ینزد یک گروه تبارزائیداشته و در  یکینزد

سـه بـا   یک و مقای ـلوژنتیف يهـا  با توجه به درخـت . گرفتند
 ـهـر دو جدا ) 2و  1 يهـا  شکل(استاندارد  يها هیجدا  يه ی

SqSh  وMeEs   ـبـه ز  يآر ان ابر اساس ترادف هر سـه  ر ی
  .تعلق داشتند IAگروه 

، 1شـماره   يآر ان امربوط به  یبر اساس درخت تبارزائ
 ـبـا چنـد جدا   MeEsو  SqSh يهـا  هیجدا  ـجدا 13(ه ی ) هی

CMV ـبه دست آمده از ا   ـران و چنـد جدا ی ه در ی ـه از ترکی
 ـجدا. ک کلاستر قرار گرفتندی از  Bn57مـذکور بـا    يهـا  هی

 ـتمام جدا. تندداش یکیکا قرابت نزدیآمر  ـیا يهـا  هی بـر   یران
گر قرابـت کـاملا   یکـد یبا  1شماره  ياساس ترادف آر ان ا

 ـداشـته و از ا  یکینزد  ـمشـترك نزد  يای ـن ين رو دارای ک ی
  . هستند
 ـیا يها هیچ کدام از جدایه بـر اسـاس آر ان    CMV یران

ج ینتـا . قرار نگرفتند II و IB ير گروههایدر ز 1شماره  يا
در ) Identity(کل  یکسانین یانگین مطالعه نشان داد که میا

 ـجداهمـه   مربـوط بـه  ت یجمع( 1شماره  يآر ان ا  يهـا  هی
همانطور کـه  . درصد بود 87/91) 1شده در شکل  مشخص

م شده مشخص شده است ارتبـاط  یترس یدر درخت تبارزائ
مشـخص   IBو  IA ير گروههـا یبا ز CMVه یجدا نیچند

 ـبه عنـوان مثـال جدا  (نشده است  در  یکـره جنـوب   يهـا  هی
 ـن شباهت زیانگیم). X3و  X1 يها هیو جدا X2کلاستر  ر ی

 ـبا ز X2گروه   يدار یتفـاوت معن ـ IB و IA يهـا  ر گـروه ی
 2/91ت ی ـو بـه ترت ) اطلاعات نشان داده نشده(نشان نداده 

 ـا. بـود ) ±/.4( 4/90و ) ±/.5( ج درخــت ین موضـوع نتـا  ی

متعلق به ( X2 يها هیکند که در آن جدا یمد یرا تائ یتبارزائ
قـرار   IBو  IA يهـا  رگـروه یچ کدام از زیدر ه) یکره جنوب
بـه عنـوان    X3و  X2و  X1با لحاظ کردن اعضاء . نگرفتند
بـر  (م شـده  یترس ـ یدر درخت تبـارزائ  IBرگروه یاعضاء ز

ن شباهت در یانگیم) 1شکل ، 1شماره  يها ياساس آر ان ا
 2/98و 6/93، 7/97ب یبه ترن IIو  IA ،IBر گروه یاعضاء ز

 ـن دو زیشباهت ب نیانگیم .محاسبه شد  IBو  IA ر گـروه  ی
 1 ين شـباهت آر ان ا یانگی ـم. درصد بـود  6/91ز حدود ین
درصـد   77کمتـر از   زی ـنIB و IAبا  IIر گروه ین اعضاء زیب

  .بود
 2شـماره   يآر ان احاصل از  یبر اساس درخت تبارزائ

 CMVه یــجدا 9بــا  MeEsو  SqShه یــ، دو جدا)2شــکل(
 ـران و جدایگر از اید ه، فرانسـه و  ی ـاز ترک يگـر ید يهـا  هی

 ـکـا  یآمر Fnyه استاندارد یجدا  ـک زی را  یر گـروه تبـارزائ  ی
 ـچهـار جدا نکته جالب توجه آنکه . ل دادندیتشک  CMVه ی
) TVRA26و  WRN15 ،WRN9 ،WRN8(ران یگر از اید

داشته  يکتریکا قرابت نزدیآمر Bn57استاندارد  يه یبا جدا
 ـازا. انـد  داشته يکتریو جد نزد شـود کـه   ین رومشـخص م ی

 ـجدا یدر برخ ـ 2شماره  يآر ان ا یخچه تکاملیتار  يهـا  هی
CMV يآر ان ا یخچــه تکــاملیبــا تار يران تــا حــدودیــا 
 ـا. آنها متقـاوت بـوده اسـت    1شماره  توانـد  ین موضـوع م ی

 IAرگـروه  یز يهـا  هین جدایدر ب ينشاندهنده وقوع نوجور
 ـن موضوع همه جدایرغم ایعل. باشد  ـیا يهـا  هی مـورد   یران

 ـمربوط به ز 2و  1شماره  يها يمطالعه بر اساس آر ان ا ر ی
 2شـماره   ين شباهت کل در آر ان ایانگیم. بودند IA گروه

درصــد  6/92) 2نشــان داده شــده در شــکل  يهــا هیــجدا(
بـه   IIو IA ،IB يها هین شباهت در جدایانگیم. محاسبه شد

 ـن دو زین شباهت بیانگیم. بود 5/97و  4/95، 97ب یترت ر ی
 ـ یانگی ـن میهنچن ـ. بود IB 4/91و  IAگروه   نین شـباهت ب
  .درصد بود 72کمتر از  IBو  IAبا  II ر گروهیاعضا ز
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  CMVدر جدایه هاي مختلف  2bبا استفاده از ترادف مربوط  به ژن  maximum likelihoodایجاد شده به روش  تبارزائیدرخت . 3شکل

بـوت  فقـط مقـادیر   . تکرار اسـت  100حاصل از  بوت استرپمربوط به درصد ) Node(اعداد نمایش داده شده روي گره . از سرتاسر دنیا
جدایه هاي مربـوط بـه کشـورهاي مختلـف بـا      . حذف شده است 50کمتر از  استرپ بوتنشان داده شده و گره ها با  50بیش از  استرپ

 .جدایه هاي مورد بررسی در این مطالعه با ستاره مشخص شده اند. رنگهاي متفاوت نمایش داده شده است
Fig.3. ML phylogenetic tree generated based on the 2b gene sequence of CMV isolates from different countries. 
Bootstrap values of above 50 are shown on the nodes. Isolates are represented by their strain names and 
cccession numbers  

  



 هاي ويروس موزائيک خيار در ايران جدايهبررسي تنوع و تبارزايي  :پور صيامشيرواني و 

242 242 
 

 
در جدایـه هـاي مختلـف     3aبا استفاده از ترادف مربـوط  بـه ژن    maximum likelihoodایجاد شده به روش  تبارزائیدرخت  .4شکل 

CMV اعداد نمایش داده شده روي گره . ز سرتاسر دنیاا)Node ( فقـط مقـادیر   . تکرار است 100حاصل از  بوت استرپمربوط به درصد
جدایـه  . هاي مربوط به کشورهاي مختلف با رنگهاي متفاوت نمایش داده شـده اسـت   جدایه. نشان داده شده است 50بیش از  بوت استرپ

 .ستاره مشخص شده اندهاي مورد بررسی در این مطالعه با 
Fig.4. ML phylogenetic tree generated based on the 3a gene sequence of CMV isolates from different countries. 
Bootstrap values of above 50 are shown on the nodes. Isolates are represented by their strain names and 
cccession numbers  
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در جدایـه هـاي مختلـف     CPبا استفاده از ترادف مربـوط  بـه ژن    Maximum likelihoodایجاد شده به روش  تبارزائیدرخت . 5شکل

CMV  اعداد نمایش داده شده روي گره . از سرتاسر دنیا)Node ( یر فقـط مقـاد  . تکرار است 100حاصل از  بوت استرپمربوط به درصد
. جدایه هاي مربوط به کشورهاي مختلـف بـا رنگهـاي متفـاوت نمـایش داده شـده اسـت       . نشان داده شده است 50بیش از  بوت استرپ

 .اند هاي مورد بررسی در این مطالعه با ستاره مشخص شده جدایه
Fig.5. ML phylogenetic tree generated based on the CP gene sequence of CMV isolates from different countries. 
Bootstrap values of above 50 are shown on the nodes. Isolates are represented by their strain names and 
cccession numbers  
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، 3شـماره   ير ان اآحاصل از  یبر اساس درخت تبارزائ
 ـگر از اید يه یچند جدا و MeEsو  Sqsh يها هیجدا ران ی

شرق  ياز کشورها CMV يها هیبه همراه جدا) هیجدا 11(
 ـجدا و یا مانند ژاپن، کره جنوبیآس کـا در  یآمر Bn57 يه ی
 ـو به زه ک کلاستر قرار گرفتی . تعلـق داشـتند   IAر گـروه  ی
 ـچ کـدام از جدا یه  ـا يهـا  هی  ـکـا در  یآمر Fnyران بـا  ی ک ی

 Jol186و  TVRa26 یرانیا هیدو جدا. کلاستر قرار نگرفتند
 ـچ کـدام از جدا یباه) IAرگروه یمتعلق به ز( گـر  ید يهـا  هی

 ـاز ا .نشـدند  يدسته بند ین درخت تبارزائیموجود در ا ن ی
 ـجدا 3شماره  يرو آر ان ا  ـیا يهـا  هی  IAرگـروه  یدر ز یران

  .مشترك نداشتند يایک نی
 ـجدا نـه ، 3شماره  يآر ان ا یتبارزائ لیبر اساس تحل ه ی

CMV ر گروه یران در زیاIB شـماره   يآر ان ا. قرار گرفتند
ــجدا 3 ــا هی ــا يه ــروه یدر ز CMVران ی ــا  IBرگ ــراه ب هم

 ـجدا(از اروپا  ییها هیه و سپس با جدایاز ترک ییها هیجدا ه ی
Vir قرار گرفتنـد   یک گروه تبارزائی، هند و مصر در )ایتالیا

  .) 2شکل (
 ـدر جدا 3شـماره   ين شباهت کل آر ان ایانگیم  يهـا  هی

CMV )ــجدا ــا هی ــورد اســتفاده در شــکل  يه   1/99) 2م
 ـانجـام شـده در ا   یل تبـارزائ یتحل. محاسبه شد ن مطالعـه  ی

ز نشـان داد کـه همـه اعضـاء     ین 3شماره  يبراساس آر ان ا
 ـ IAمربوط به  يدر کلاسترها Iرگروه یز  يگروهبنـد  IBا ی
ت ی ـمـذکور موقع  ین رو در درخـت تبـارزائ  یاز ا. شوندینم

 يحالتهـا . سـت ین ییقابل شناسا) X6تا  X1(رگروه یچند ز
. وجود داشـت  ير تا حدودین 2و  1 يها يمشابه در آر ان ا
ــر اســاس آنال ــایب ــه   يره درصــد تشــابه مشــخص شــد ک

ــایز ــا  X1 يرگروهه ــو ن X5ت ــز جدای ــا هی  PFو  D8 يه
 ـداشـته و بـه ا   IAرگـره  یبـه ز  يشـتر یار بیشباهت بس ـ ن ی

ر گروه یز). اطلاعات نشان داده نشده(رگروه تعلق دارند یز
X6 209 يها هیز جدایو ن ،RP20    بـود   یکـه از کـره جنـوب

قابـل توجـه بـا هـر دو      يدی ـن تفاوت نوکلتوتیانگیم يدارا
ن مطالعه بـه عنـوان اعضـاء    یدر ا یبود ول IBو  IAرگره یز
  .لحاظ شدند IBرگروه یز

  روسیو يها بر اساس ژن یدرخت تبارزائ

و 1a يهـا  بر اساس ژن یتبارزائ ين مطالعه درختهایدر ا
2a )نشان داده نشده( ،2b ،3a )MP ( وCP )تـا   3 يشکلها
 يهـا درخت. م شدیترس maximum likelihoodبه روش ) 5

1a ،2a  2وb آر ان م شـده بـر اسـاس    یه درخـت ترس ـ یشب
 يهـا  هیهمه جدا. است آنها)  2و  1شماره (مربوطه  يها يا
 ـن ژنهـا در ز یا یل تبارزائیبراساس تحل یرانیا  IAر گـروه  ی

ت ی ـموقع 2bبر اساس ژن  یدر درخت تبارزائ. قرار گرفتند
 ـا CMV يه یجدا 35  ـران در زی ش داده ینمـا  IAر گـروه  ی

ک کلاستر جداگانه قـرار  یدر  ها هین جدایهمه ا. شده است
در  یحـالت ن یچن ـ. اند ن جد واحد نداشتهیبنابرا و اند نگرفته

  .مشاهده شدز ین 2aبر اساس ژن  یدرخت تبارزائ
 ـجدا 30ش از یدر ب MPترادف ژن   ـیا يه ی  CMV یران

در درخـت   .گرفـت  مورد استفاده قـرار  یل تبارزائیتحل در
 ـران در زیا يه یجدا 19مذکور  یتبارزائ  13و  IAر گـروه  ی
ه ماننـد  ب. قرار گرفتند IBر گروه یران در زیگر اید يه یجدا
ر یدر ز یرانیا يها هیجدا 3شماره  يآر ان ا یل تبارزائیتحل

 ـهمراه بـا جدا  IBگروه   ـ يداراه ی ـاز ترک ییهـا  هی ک جـد  ی
 ـبر اساس ا  IAر گروه یز یرانیاعضاء ا. اند ودهیمشترك  ن ی

گر از جملـه  ید ياز کشورها ییها هیبا جدا یدرخت تبارزائ
. ژاپن هم گروه هستند MED303Jکا و یآمر Bn-57ه یجدا

 یرانیا يها هیه جدایبا بق Jol186و  TVRa یرانیه ایدو جدا
  . همگروه نشدند IAرگروه یز

 ـجدا CPم شده بر اسـاس ژن  یدرخت ترس  ـز يهـا  هی ر ی
ز یمتمـا مشـخص   يکلاسترها در یرا به خوب IIو  IAگروه 
 ـ يرو IBر گروه یز يها هیجدا. کرد ک کلاسـتر بـا بـوت    ی
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 ین موضوع نشان دهنده هتروژنیا. قرار نگرفتنداسترپ بالا 
تـا  . ر گروه اسـت ین زین اعضاء ایدر ب) یژن یر همگونیغ(

 ـاز جدا یدر تعداد قابل توجه CPکنون ژن   CMV  يهـا  هی
درخـت   يرو هـا  ت آنی ـن ترادف شده کـه موقع ییران تعیا

 ـاکثر جدا. ش داده شده استینما یتبارزائ  ـا يهـا  هی ران در ی
همـان گونـه کـه از درخـت     . قـرار داشـتند    IAر گـروه  یز

ر گروه حـداقل  ین زیا یرانیمشخص است اعضاء ا یتبارزائ
 ـو ا بودندک یدر دو کلاستر جداگانه قابل تفک ن موضـوع  ی

 ـ مذکور يها هیجدادهد که  یمنشان  مشـترك در   يای ـنک ی
 ـوارد ا مختلـف  بـار از منشـاء   2ران نداشته وحداقل یا ران ی

 IBر گروه یز یرانیا يها هیاتفاق جدا ب بهیرقاکثر . اند شده
دهـد   یم ـشان نک کلاستر مشخص قرار گرفتند که یز در ین

 ـمشـترك در ا  يای ـن ير گروه داراین زیا یرانیاعضاء ا ران ی
ــتثناء در ا. هســتند ــا اس ــتنه ــه جداین زمی ــن ــود Mdeه ی . ب
 Iran-Cladeدر دو کلاسـتر   IAرگروه یز یرانیا يها هیجدا

 ـیا يهـا  هیو جدا Iran-Clade 2و   1 ر د IBرگـروه  یز یران
همانگونـه کـه در   . شدند يگروهبند Iran-Clade 3کلاستر 
-Iranمتعلـق بـه    CMV يها هیمشخص است جدا 5شکل 

Clade 1 ـشـناخته شـده در ا   يهـا  هین جدایفراوان تر  ران ی
 ـن ترادف شد در اییتع MeEsو  SqShه یدو جدا. بودند ن ی

نکتـه مهـم در   . تعلـق داشـتند   Iran-Clade 1ز بـه یمطالعه ن
عـدم ارتبـاط    یتبـارزائ  يانجام شده با همه درختها یبررس

و محـل نمونـه    ي، سال نمونه بـردار ها زبانین میمشخص ب
 ـجدا یبا تبـارزائ ) ا استانیشهر ( يبردار  در CMV يهـا  هی

  ).اطلاعات نشان داده نشده(ران بود یا

  رانیا يها هیجدا در ينوجوررخداد  ییشناسا

درهمه  ها آن يرو يها و ژن 2و  1شماره  يها يان اآر 
بـر  . تعلق داشـتند  IAر گروه یبه ز CMV یرانیا يها هیجدا

بـر وجـود آر ان    یمبن ـ ين مطالعـه شـواهد  یج ایاساس نتا

ــا يا ــه ز 2و  1 يه ــق ب ــمتعل ــروهی ــا ر گ در  IIو   IB يه
براسـاس درخـت   . امـد یبدسـت ن  CMV یرانیا يها هیجدا
و ( 3شـماره   يآر ان ا يرو يها شده با ژنم یترس یتبارزائ

 ـاز جدا يتعداد) 3شماره  يا با کل آر ان ای  ـیا يهـا  هی  یران
 یتبـارزائ  يهـا  درخـت . قرار گرفتنـد  IIو  IBر گروه یدر ز

 5تعـداد   3تـا   1 يهـا  يجاد شده بر اساس ترادف آر ان ایا
، Khs1شـامل  ) درصـد  33( یرانیه ایجدا 15ن یه از بیجدا

REY4 ،REY6 ،REY10  وSissh64 نوجـوره  را به عنوان 
)Reassortant(  2و  1شـــماره  يآر ان ا. کــرد  ییشناســا 

شماره  يو آر ان ا IAر گروه یمذکور متعلق به ز يها هیجدا
 ين نـوع نوجـور  یبنـابرا . شد ییشناسا IBمتعلق به  ها آن 3

 ـیا يهـا  هیص داده شده در جدایتشخ . بـود  IA:IA:IB یران
نبـوده و   نوجـوره  MeEsو SqSh يه یداچ کدام از دو جیه

 يها سه درختیمقا.  بود IAآنها متعلق به  يهر سه آر ان ا
نشـان داد کـه چنـد     MPو  2b ،CPبر اسـاس ژن   یتبارزائ
بـر   Esf172و  Khn1 ،Bas3گر از جملـه   ید یرانیه ایجدا

 ـمتعلق به ز) 2شماره  يآر ان ا( 2bاساس ترادف  ر گـروه  ی
IA يو بر اساس ترادفها CP ـ  ) 3شـماره   يآر ان ا( MP ای

مـذکور   يها هین نظر جدایاز ا. بودند IBرگروه یمتعلق به ز
در مـورد تـرادف و   . شـدند  ییشناسـا  نوجوره ز به عنوانین

وجـود   یاطلاع ها هین جدایا 1شماره  يآر ان ا يگروه بند
 ـیا يهـا  هیت جدایسه موقعیمقا. ندارد در  IAرگـروه  یز یران
 ـا 1شـماره   ينشـان داد کـه آر ان ا   یتبـارزائ  يدرختها ن ی
 ـ يدارا هـا  هیجدا  ـمشـترك نزد  يای ـک نی . ک بهـم بودنـد  ی

 ـا 3ز ی ـو ن 2شـماره   يهـا  يبـرعکس آر ان ا   ـن جدای  هــا هی
 ـ) IAرگروه یز(  ـنزد يای ـک نی  ـا. داشـتند ک مشـترك ن ی ن ی

 یز همخـوان ی ـن يدی ـنوکلئوت یکسـان ی يلهایموضوع با تحل
 ـدر جدا 3تا  1 يها يسه ترادف آر ان ایمقا. داشت  يهـا  هی

آر ان  در یکسـان ین یانگینشان داد که م IAرگروه یز یرانیا
ــماره  يا ــا  1ش ــبراآنه ــر  2 ي، در آر ان ا1/99ر ی   98براب
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در  CMVژنهاي مختلف جدایـه هـاي    یکسانیدرصد . 2جدول 
 )ایران و کشورهاي دیگر( جمعیتهاي جغرافیایی مختلف 

Table 2: Sequence identity (%) of the CMV gene 
sequences from geographical populations of Iran and 
other countries  
 Open Reading Frame1 
Population 1a 2a 2b MP CP 
Subgroup I       
World  (mean)2 92.7 94.3 93.02 94.8 95.2 
Iran (mean) 99.2 98.1 98.6 96 95.6 
Subgroup I+II      
World (mean) 91.7 92.7 93 92.7 92.8 
Iran (mean) ND4 ND ND ND 94.6 
1. See figs1-5 for list of isolates used  
2. excluding Iranian strains 
3. Minimmum sequence identity between pairs of 

sequences  
4. Not determined 

  
ــر  3 يو در آر ان ا ــود 7/98براب ــه ا . ب ــه ب ــا توج ــه یب نک

مشـابه بـود    غالبـاً لهـا  ین تحلیمورد استفاده در ا يها هیجدا
از تنـوع   یرانیا يها هیجدا 1 يتوان گفت که تنوع آر ان ایم

ز اشـاره  ی ـهمانطور که قبلاً ن. گر کمتر استید يها يآر ان ا
ــد  ــاش ــهین ی ــا افت ــوع  ه ــوق ــور ی ــوع نوج درون  يک ن

 ـدر جدارا ) IA(یرگروه ـیز  ـیا يهـا  هی  ـز یران  IAر گــروه ی
  .کندیشنهاد میپ

و  CMV یرانیا يتهایجمع يدینوکلئوتتنوع ن یتخم
  گر کشورهایت دیسه آن با جمعیمقا

مختلـف   يژنهـا  يدی ـنوکلئوت یکسـان ی )درصـد ( زانیم
CMV  گـر کشـورها   یسه بـا د یران در مقایا هاي تیجمعدر

ن شـباهت  یانگیم. آمده است 2در جدول ) ین جهانیانگیم(
نشان دهنـده تنـوع    ایدر دن) I )IA+IBرگروه یز هاي هیجدا
قـا بـرعکس   یدق. داشـت  CPو تنوع کمتر ژن  1aشتر ژن یب
 ـالبته با. ده شدید یرانیا هاي هین حالت در جدایا د توجـه  ی

 ـیا هاي هیدر جدا 1aژن  داشت که تنهـا شـامل اعضـاء     یران
 ـجدا MPو  CP يژنها کهیبود در حال IAرگروه یز  هـاي  هی
حــداقل   .بودنــد IBو IAرگــروه یاعضــاء ز شــامل یرانــیا

 ـن دو جدایب CPو  MP يشباهت در ترادف ژنها  ـیه ای  یران
 ـدر ا یمورد بررس( I رگروهیز ب ی ـز بـه ترت ی ـن )قی ـن تحقی
  .درصد بود 89و   5/91

 يدر ژنهـا  یک ـیزان تنـوع ژنت ی ـق تـر م یدق یبررس يبرا
ــاتیدر جمع) Iرگـــروه یز( CMVمختلـــف  ــا يهـ ران و یـ
ــورها ــرید يکش ــدل  گ ــد   Jukes-Cantorاز م ــتفاده ش اس

 ـیا هـاي  هیدر جدا 1aز ژن ین روشن یدر ا). 3جدول (  یران
. ن تنــوع را داشــتیکمتــر ین جهــانیانگیــســه بــا میدر مقا
 تنـوع  ین جهانیانگیم شذند یبررس IAکه فقط اعضاء یزمان

ب ی ـبـه ترت  CPو  1a ،2a ،2b ،MP يدر ژنهـا  يدینوکلئوت
 ـجدان تنوع در یگنایبرابر م 2/1و  9/1، 2، 4/1، 5/3  هـاي  هی
و  CP يجه گرفت که ژنهـا یتوان نتین نظر میاز ا. بود یرانیا

ن یشـتر یب يدارا IAرگروه یز یرانیا هاي هیدر جدا 2aسپس 
 يژنهـا  ن تنـوع یانگیم. ن تنوع هستندیکمتر يدارا 1aو ژن 

CP  وMP ــاتیجمع در ــیا يه ــه ز یزان ــق ب ــروه یمتعل  Iرگ
)IA+IB (بود ین جهانیانگیدر حد م.  
مربوط  يتهایدر جمع CMV يژنها يدینوکلئوتزان تنوع یم

گر محاسبه و با ید ییایه جغرافیران و چند کشور و ناحیبه ا
 ـ). 5و  4 يجـدولها (سـه شـد   یگر مقایکدی ن سـه ژن  یاز ب

متعلـق بـه    هـاي  هیدر جدا 2و  1 هاي يآر ان ا يمستقر رو
 ـیا هـاي  هیدر جدا 1a، ژن IAرگروه یز ن یکمتـر  يدارا یران

ن یشـتر یگر بود و بید يکشورها تیسه با جمعیتنوع در مقا
ــا جدا  ــت را ب ــقراب ــا هی ــترک يه ــتی ــوع ژن . ه داش  2aتن

ه یترک يها هیاز تنوع جدا IAر گروه یدر ز یرانیا يها هیجدا
 ـاز تنـوع جدا  یانـدک  یشتر بوده ولیب ژاپـن و کـره    يهـا  هی

 ـیت ای ـجمع 2aبر اساس ژن . کمتر بود یجنوب  CMV یران
 2bتنـوع ژن  . ه داشـت یترک يها هین قرابت را با جدایشتریب

ــدر جدا ــیا يهــا هی ــه ز یران ــوع IAرگــروه یمتعلــق ب  از تن
 ـه و ژاپن کمتر بوده و در حـد جدا یترک يها هیجدا  يهـا  هی

 . بود یکره جنوب
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) دیگرایران و کشورهاي ( در جمعیتهاي جغرافیایی مختلف  CMVهاي  ژنهاي مختلف جدایه نوکلئوتیدي) فاصله(تنوع  میانگین ا. 3جدول
 Jukes-Cantorبا استفاده از مدل 

Table3: Mean nucleotide distance of CMV genes in different geographical populations ( Iran and other 
countries) using Jukes-Cantor model  
 Open Reading Frame1 
Population 1a 2a 2b MP CP 
Subgroup I       
World2 0.077(0.003) 0.061(0.003) 0.074(0.008) 0.054(0.005) 0.049(0.005) 
Iran 0.008(0.001)  0.021(0.002) 0.014(0.003) 0.043(0.005) 0.045(0.005) 
Overall3 0.073(0.003) 0.055(0.002) 0.059(0.007) 0.053(0.005) 0.050(0.005) 
Subgroup I+II      
World2 0.028(0.002) 0.028(0.002) 0.027(0.004) 0.027(0.003) 0.023(0.003) 
Iran 0.008(0.001) 0.021(0.002) 0.014(0.003) 0.014(0.002) 0.021(0.003) 
1. See figs1-5 for list of isolates used  
2. excluding Iranian strains 
3. Minimmum sequence identity between pairs of sequences  
4. Not determined 

  
ران یا يها هین جدایدر ب MPو   CP يها تنوع در ترادف ژن

 .محاسبه شد Jukes-Cantorز با روش یگر نیوچند کشور د
ن یدر ب CPژن  يدینوکلئوتتنوع ن یانگیمج نشان داد که ینتا
 /.) 057، برابـر  IIو  Iاعضاء هر دو گروه ( یرانیا يها هیجدا
 و ژاپـن /.) 12(و اروپـا  /.) 154(ن یچ يها هیکمتر از جدا و
 Iر گـروه  یاز ز CMV يها هیکه تنها جدا یزمان. بود /.)07(

تنـوع   نیانگی ـقرار گرفت مشخص شـد کـه م   یمورد بررس
و ) 045/0(قابل توجه  یرانیا يها هیدر جدا CPژن  یکیژنت

ه یترک يتهایشتر و در حد جمعیژاپن و اروپا ب يتهایاز جمع
 ـکمتـر از جدا  یاندک یبوده ول یو کره جنوب ن یچ ـ يهـا  هی

 ـن ایهمچنــ. )5جـدول  ( اسـت  ن مقــدار تنـوع در حــدود  ی
ن ژن بــود یــا يتنــوع محاســبه شــده بــرا ین جهــانیانگیــم
ج مربـوط بـه درخـت    یبا نتا تنوع قابل توجهن یا). 049/0(

 ـدارد چرا که جدا یز هماهنگیژن مذکور ن یتبارزائ  يهـا  هی
 ـز یرانیا  یت از درخـت تبـارزائ  ی ـدرچنـد موقع  Iر گـروه  ی

بــا  CPژن  يســه تنــوع نوکلئوتیــدیمقا. داشــتند یپراکنــدگ
ــتفاده از ا ــان داد کــه  )  Jukes-Cantor(ن روش یــاس نش

 ـیا يهـا  هیجدا ن یانگی ـن میشـتر یب يدارا) Iرگـروه  یز( یران
، ژاپـن و  )هیدو جدا(کا یآمر يها هیبا جداب یبه ترتشباهت 

 تنـوع . هسـتند  ین و کره جنوبیه ، اروپا و در انتها با چیترک
 ـن جدایدر ب CPژن  يدینوکلئوت نشـان داد کـه    IA يهـا  هی

ران قابل توجـه و بـه عنـوان مثـال     یا يها هیزان تنوع جدایم
جـدول  ( است یکره جنوب يها هیبرابر تنوع جدا 5/1حدود 

محاسـبه  ( MPن تنـوع  یانگی ـزان میحاضر م یدر بررس. ) 5
 ـیا يها هیجدا)Jukes-Cantorشده با روش  رگـروه  یز( یران

I ،043 (./ــد جدا ــدر ح ــا هی ــترک يه ــی ــا، ب ش از یه و اروپ
ن یو چ ـ یکره جنـوب  يها هیژاپن، و کمتر از جدا يها هیجدا
به ماننـد  ( MPبر اساس ژن  يدینوکلئوتاز نظر فاصله . بود
 ـبـه جدا  Iرگـروه  یز يها هین جدایکترینزد )CPژن   يهـا  هی
ه، ی ـژاپـن، ترک کا، یآمرمربوط به  يها هیب جدایران به ترتیا

 MPل ژن ی ـبـر اسـاس تحل   .بـود  ین و کره جنوبیاروپا، چ
 ـجدامربوط بـه    ـ، جداIA يهـا  هی ه ی ـکـا و ترک یآمر يهـا  هی

جـدول  ( بودند CMV یرانیت ایتها به جمعین جمعینزدکتر
 ـیا يهـا  هیدر جدا MPن تنوع ژن یانگیم. )5 رگـروه  یز یران

IA روپـا  ا، ژاپـن و  یکشورها از جمله کره جنـوب  یاز برخ
 در CPتنـوع ژن  ن یانگی ـم. شـتر بـود  یه بی ـاز ترک یکمتر ول
از تنوع ژن  IAر گروه یمتعلق به ز CMV یرانیا يتهایجمع
MP شتر بودیب.  
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در جمعیتهاي  2bو  1a ،2aمحاسبه شده بر اساس ژن هاي ) IAزیرگروه (  CMVهاي  جدایهنوکلتوتیدي ) فاصله(تنوع میانگین . 4 جدول
 Jukes-Cantorجغرافیایی مختلف با استفاده از مدل 

Table 4. Mean nucleotide diversity of CMV isolates (Subgroup IA) calculated by averaging over all CMV 1a, 2a 
and 2b gene sequence pairs in different geographical regions using Jukes-Cantor model  

 
ORF  and Population1 N2 Iran Turkey Japan S.korea China Europe USA 
ORF 1a         
Iran 15 0.008(0.001)3   ND4    
Turkey 7 0.021(0.002 0.022(0.002)  ND    
Japan 9 0.029(0.003) 0.030(0.003) 0.021(0.002) ND    
S.Korea ND ND ND ND ND    
China 1 0.050(0.004) 0.053(0.004) 0.052(0.004) ND ND   
Europe 2 0.029(0.003) 0.024(0.002) 0.027(0.002) ND 0.052(0.005) ND  
USA 2 0.022(0.002) 0.022(0.002) 0.026(0.002) ND 0.051(0.004) 0.018(0.002) ND 
ORF 2a         
Iran 15 0.021(0.002)3       
Turkey 6 0.019(0.001) 0.013(0.001)      
Japan 18 0.031(0.002) 0.030(0.002) 0.025((0.002))     
S.Korea 7 0.031(0.002) 0.030(0.002) 0.025(0.002) 0.024(0.002)    
China 2 0.037(0.003) 0.041(0.003) 0.040(0.003) 0.041(0.003) ND   
Europe 2 0.020(0.002) 0.016(0.002) 0.027(0.002) 0.027(0.002) 0.038(0.003) ND  
USA 2 0.024(0.002) 0.025(0.002) 0.032(0.002) 0.032(0.002) 0.031(0.003) 0.024(0.002) ND 
ORF 2b         
Iran 35 0.014(0.003)3       
Turkey 6 0.020(0.004) 0.024(0.006)      
Japan 19 0.027(0.005) 0.033(0.006) 0.023(0.005)     
S.Korea 8 0.026(0.006) 0.032(0.007) 0.020(0.004) 0.017(0.005)    
China 2 0.039(0.008) 0.046(0.009) 0.042(0.008) 0.041(0.009) ND   
Europe 2 0.018(0.005) 0.024(0.005) 0.024(0.005) 0.024(0.006) 0.037(0.008) ND  
USA 2 0.023(0.005) 0.029(0.006) 0.031(0.006) 0.030(0.007) 0.028(0.006) 0.021(0.005) ND 
1. Related to the subgroup IA  
2. Number of isolates. See figures 1-3 for list of isolates used 
3. Genetc distance within each country is shown in bold. Numbers in parenthesis are standard errors 
4. ND, not determined 

 
  بحث
 ـن مطالعه ترادف کامـل ژنـوم دو جدا  یدر ا از  CMVه ی

. فارس و اصفهان گـزارش شـد   يها کدو و خربزه از استان
 MeEsو  SqSh يه ین مطالعه نشان داد که دو جدایج اینتا

 ـ( داشته یگر شباهت قابل توجهیکدیاز نظر ترادف با  ش یب
 ـ، ایتبـارزائ  يهـا  لی ـتحلو بر اسـاس   )درصد 99از  ن دو ی
  .تعلق داشتند IAرگروه یبه زه یجدا

از  يادیدر مطالعات ز CMV يها هیجدا یل تبارزائیتحل
قـرار گرفتـه    مطالعهمختلف مورد  يها ز بانیم و ازکشورها 

 Bashir et al. 2006, Roossinck 2012, Davino et(است 

al. 2017, Nouri et al. 2014, Kim et al. 2014, 
Ohshima et al. 2016, Bolou et al. 2018 .(   بـر اسـاس

ر گروه یدر دو ز CMVمختلف  يها هیمطالعات مذکور جدا
رگـروه  یز يهـا  هیجدا. شوند یم يطبقه بند IIو  I) کلاستر(

II رگــروه یز يهــا هیــعمــدتا در منــاطق خنــک و جداI  در
 ,Haas et al. 1989(داشـتند   يشـتر یوع بیمناطق گرمتر ش ـ

Ben Tamarzizt et al. 2013.(   يبعـد  یمطالعـات تبـارزائ 
 IAرگروه کـوچکتر  یبه دو ز Iرگروه ینشان داد که اعضاء ز

 ,Roossinck et al. 1999( .م هســتندیقابــل تقســ IBو 
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در جمعیتهاي جغرافیایی مختلف با استفاده  CPو  MPمحاسبه شده بر اساس ژن هاي  CMVهاي  میانگین اختلاف ژنتیکی جدایه .5جدول 
 Jukes-Cantorاز مدل 

Table 5: Mean genetic distance of CMV isolates calculated by averaging over all CMV MP and CP gene 
sequence pairs in different geographical populations using Jukes-Cantor model  
ORF and Population1 N2 Iran Turkey Japan S.Korea China Europe USA 
MP 
IA+IB 

        

Iran 29 0.043(0.005)3       
Turkey 6 0.044(0.005) 0.039(0.005)      
Japan 21 0.043(0.005) 0.042(0.005) 0.027(0.004)     
S.Korea 18 0.066(0.007) 0.064(0.007) 0.062(0.007) 0.052(0.006)    
China 6 0.064(0.007) 0.061(0.007) 0.062(0.007) 0.062(0.006) 0.058(0.006)   
Europe 15 0.047(0.005) 0.040(0.004) 0.038(0.005) 0.063(0.007) 0.060(0.006) 0.041(0.005)  
USA 2 0.037(0.004) 0.034(0.004) 0.026(0.004) 0.059(0.007) 0.057(0.007) 0.030(0.004) ND4 
IA         
Iran 22  0.014(0.002)       
Turkey 4 0.022(0.004) 0.003(0.001)      
Japan 21 0.025(0.004) 0.026(0.004) 0.027(0.004)     
S.Korea 6 0.027(0.004) 0.027(0.005) 0.027(0.004) 0.023(0.004)    
China 1 0.026(0.005) 0.018(0.005) 0.027(0.005) 0.030(0.006)  ND   
Europe 12 0.024(0.004) 0.014(0.002) 0.028(0.004) 0.028(0.004) 0.023(0.004) 0.021(0.003)  
USA 2 0.017(0.003) 0.014(0.003) 0.026(0.004) 0.027(0.005) 0.021(0.004) 0.019(0.003) ND 
CP         
IA+IB         
Iran 107 0.045(0.005)       
Turkey 6 0.049(0.006) 0.037(0.006)      
Japan 21 0.046(0.006) 0.042(0.006) 0.025(0.003)     
S.korea 18 0.065(0.007) 0.059(0.007) 0.055(0.007) 0.048(0.006)    
China 6 0.064(0.007) 0.058(0.007) 0.056(0.007) 0.066(0.007) 0.059(0.007)   
Europe 11 0.049(0.006) 0.034(0.004) 0.035(0.005) 0.055(0.007) 0.054(0.006) 0.030(0.004)  
USA 2  0.038(0.005) 0.035(0.005) 0.028(0.005) 0.054(0.007) 0.056(0.007) 0.030(0.005) ND 
IA         
Iran 72 0.021(0.003)       
Turkey 4 0.034(0.006) 0.005(0.002)      
Japan 21 0.032(0.004) 0.029(0.005) 0.025(0.003)     
S.korea 6 0.030(0.005) 0.026(0.005) 0.021(0.003) 0.014(0.003)    
China 1 0.032(0.006) 0.025(0.006) 0.024(0.004) 0.022(0.005) ND   
Europe 8 0.033(0.005) 0.009(0.002) 0.029(0.004) 0.025(0.005) 0.023(0.005) 0.009(0.002)  
USA 2 0.024(0.004) 0.020(0.004) 0.029(0.004) 0.026(0.005) 0.025(0.005) 0.020(0.004) ND 
1. Related to the subgroup I(IA +IB) or IA  
2. Number of isolates. See figures 4 and 5 for list of isolates used 
3. Genetc distance within each country is shown in bold. Numbers in parenthesis are standard errors 
4. ND, not determined 

 
Roossinck 2002 .(رگــروه یاعضــاء زIA دامنــه يدارا 

غالبـا در   IBکه  یا بوده در صورتیع در کل دنیگسترش وس
ا یاز خـارج از آس ـ  1980ا وجود دارند و تا قبل از دهـه  یآس

 Jacqumond 2012, Palukaitis and(گزارش نشده بودند 

Garcia-Arenal 2003.(  
 یقرابت تبـارزائ  تنوع و از یجامع یابیمطالعه حاضر ارز

ا بدسـت داده اسـت و در   ی ـران و دنیدر ا CMV يها هیجدا
در  CMV ازگزارش شـده   يب به اتفاق ترادفهایآن اکثر قر

مشخص شـد کـه آر ان   ن اساس یبر ا. اند ل شدهیران تحلیا
رگـروه  یمتعلق به ز یرانیا يها هیدر همه جدا 2و  1 يها يا

IA ز ی ـن 3شـماره   يآر ان ا يبر اساس ترادف ژنهـا . بودند
و  IAرگـروه  یران متعلـق بـه ز  یدر ا CMV  يها هیاکثر جدا
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کمتـر از   IIر گـروه  یز يها هیت جدایبوده و جمع IBسپس 
و  یبر تبارزائ ير مشهودیثز تاین یزبان اصلیگونه م. ه بودیبق
 ـبه طور مثـال جدا . نداشت CMV يها هیز جدایتما  يهـا  هی
 ـز یرانیا خـانواده  (ه تربچـه  ای ـکـه اکثـرا از گ   IAر گـروه  ی

Brassicaceae( ) بودنــد)Ohshima et al. 2016 (بــا 
ــا هیـــجدا ــانواده گ MeEsو  Sqsh يهـ ــکـــه از خـ  یاهیـ

Cucurbitaceae ـ یحت ـ. داشـتند  یکیبودند قرابت نزد  ک ی
 Rhizoctonia solani )Andika etاز قـارچ   CMVه یجدا

al. 2017 (رگروه یدر ز یز از نظر تبارزائینIA   قرار گرفـت
 ـقرابـت نزد اهـان  یجدا شـده از گ  يها هیسو یبا برخو  ک ی

  .داشت
 ـدر و يریمهـم تنـوع پـذ    ياز فاکتورهـا  یکی  هـا  روسی

 یده نقش مهمین پدیز این CMVدر . است یبیوجود نوترک
 یکیولـوژ یات بین خصوص ـیـی تعاحتمالا و  یکیدر تنوع ژنت

روس داشته است هر چند که محل وقوع آنها غالبا داخل یو
 ـ يچارچوبهـا   ,Ohshima et al. 2016(نبـوده اسـت    یژن

Bonnet et al. 2005, Ben Tamarzizt et al. 2013 .( در
 ـ در  CMV يهــا هیــاز جدا يمجموعــه ا يرو یک بررســی

سـم مهـم در شـکل دادن    یبـه عنـوان مکان   یبینوترک ،ایاسپان
 ـت وی ـجمع یک ـیساختار ژنت مشـخص شـده اسـت    روس ی

)Bonnet et al. 2005 .(هـا  هین جدایدر ا یبینوترک یفراوان 
کـه   یدر حـال گزارش شده  3شماره  يآر ان ا يبر روغالباً 
 ـمشاهده شـده در ا  یبینوترک یفراوان ز در ی ـو ن ین بررس ـی

 يدر آر ان ا) Ohshima et al. 2016(گــر ید يمطالعــه ا
 ـج ایآن گونه کـه از نتـا  . شتر بودیب 1شماره  در  ین بررس ـی

 ـجدا 15(ران به دست آمـد  یا CMV يها هیمورد جدا ه بـا  ی
از نظـر تعـداد    یبینـوترک ) ن تـرادف شـده  یـی ژنوم کامل تع

روس نداشـته و  ین ویا یکیدر تنوع ژنت ینقش چندان ،وقوع
 يآر ان ا NTR-’3ک رخداد مشابه در قسـمت  یتنها شامل 

ز مشخص یگر نیق دیک تحقیدر  .ه بودیجدا 3در  3شماره 

ا ی ـفرنیکال يها هیدر تنوع جدا یچندان نقش یبیشد که نوترک
 ـدر ا). Lin et al. 2004(نداشـته اسـت    تـوان  ین ارتبـاط م ی

ک به هم انجـام  یه نزدین دو جدایب یبیاحتمال داد که نوترک
 یابین مطالعه قابل ردیمذکور در ا يله روشهایوسگرفته و ب
بقاء  يبرا یب سازش کافینوترک يها هینکه جدایا اینبوده و 
 ـل ای ـبـه دل به علاوه  ).Lin et al., 2004( اند نداشته ن کـه  ی

 يهـا  يمخصوصـا آر ان ا ( CMV يها يژنوم کامل آر ان ا
بـه  توان  یمقرار گرفته، ن یران کمتر مورد بررسیدر ا) 2و 1

در  CMVت ی ـده را در تنـوع جمع ین پدیق نقش ایطور دق
جـاد  یگر در اید یاصل يزمهایاز مکان یکی. ن زدیران تخمیا

است  ينوجور یژنوم چند بخش يدارا يروسهایتنوع در و
)Pressing and Reaney 1984, Lin et al. 2004, 

Jacquemond 2012 .(15ن یه از بین مطالعه پنج جدایدر ا 
 نوجـوره ن تـرادف شـده   ییتع با ژنوم کاملاً یرانیا يه یجدا
قابل وقـوع   ينوجورن شش نوع یاز ب. ص داده شدندیتشخ
 ـ IA:IA:IBتنها رخـداد   IBو IA  يها رگروهین زیب ن یدر ب

دهـد   یم احتمالن موضوع یا. شدمشاهده  یرانیا يها هیجدا
 ـا CMV يهـا  يآر ان ا یک ـیب ژنتی ـکه بر اساس ترک ران، ی

 ـبقـاء و   ،ییزایمـار یب يرخدادها برا يه یوقوع بق ا انتقـال  ی
 یاز به اطلاعـات ژنـوم  ین ارتباط نیدر ا البته. اشدمطلوب نب
ز وقــوع یــقــبلا ن. ران اســتیــاز ا يشــتریب يهــا هیــاز جدا
و  CP يو ژنهـا  2bل ترادف مربوط به ژن یبا تحل ينوجور

MP ــ ــجدا یدر برخ ــا هی ــیا يه ــود   یران ــده ب ــزارش ش گ
)Nematollahi et al. 2012 .(ــاخ ــه ا راًی در  يدر مطالع

 ـتونس وقوع چهـار رخـداد از ا    ـ  ی ن ین شـش رخـداد در ب
شده است کـه از نظـر تنـوع     ییشناساآن کشور  يها هیجدا

 Ben Tamarzizt et(شتر است یران بیا يها هیرخداد از جدا

al. 2013 .(  ـعـلاوه بـر ا   ـ ين رخـدادها ی ، یرگروه ـین زیب
احتمـال وقـوع   ، یتبارزائ يدرختها يق توپولوژیدق یبررس
 ـیا يها هیداجاز  ین برخیب یرگروهیدرون ز ينوجور  یران
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ــروه یزدر  ــرا ن IAرگ ــز تای ــدید میی ــوع ا. کن ــوق ــوع ی ن ن
 یکه کمتر به آن پرداختـه شـده اسـت در برخ ـ    ها ينوجور

  ).Lin et al. 2004(ز گزارش شده است یگر نیمطالعات د
گر به وضـوح  یمطالعات د یز برخیو ن ین بررسیج اینتا
هتـروژن و   يبه قدر Iرگروه یز يها هیدهد که جدا یمنشان 

تواننـد تنهـا در دو    یم ـهسـتند کـه ن   متنـوع  یکیاز نظر ژنت
. )Liu et al. 2009(شـوند   يرگروه جداگانـه طبقـه بنـد   یز

ن نوع تنوع یل ایاز دلا یکی ییایاحتمالا عامل انتشار جغراف
 ـاز جدا ياریباشد چرا که به عنوان مثال بس یکیژنت  يهـا  هی

 ـچکدام از دو زیدر ه یکره جنوب  ـ IAر گـروه  ی قـرار   IBا ی
 ـا ییگر توانایبه عبارت د. نگرفتند  ـن جدای در انتشـار   هـا  هی
متنــوع   يزبانهــایو وقــوع گســترده در م ییایــع جغرافیوســ
قابـل   یکین تنوع ژنتیت ایآنها در تثب یژگیل ویتواند بدل یم

  . توجه باشد
ــایتحل ــه م  يله ــانجــام شــده نشــان داد ک ــوع یانگی ن تن
 ـیا يها هیدر جدا CMV يژنها يدینوکلبوت در انطبـاق   یران

سـت و بـه عنـوان مثـال در     یآنهـا ن  ین جهانیانگیکامل با م
ن یانگی ـار کمتـر از م یبس 1aن تنوع یانگیم یرانیا يها هیجدا
 ـا. است یجهان  یدهـد کـه برخ ـ   یم ـن موضـوع احتمـال   ی
ــتغ ــرات نوکلئوتیی ــجدا 1 يدر آر ان ا يدی ــا هی  CMV يه
ــا آر ان  يران باعــث عــدم ســازگاریــا آن در بــرهمکنش ب
ــا يا ــودیم 3و  2 يه ــرعکس م. ش ــب ــوع یانگی در  CPن تن

 ـیا يهـا  هیجدا  ین جهـان یانگی ـدر حـد م ) Iرگـروه  یز( یران
در  MPو  CPن تنــوع ژن یانگیــن میهمچنــ. محاســبه شــد

ن یانگی ـبـا م  سـه یدر مقا یرانیا يها هیجدا Iرگروه یاعضاء ز
ن یانگیهرجند م. ز قابل توجه بودیگر نید يآنها در کشورها

 ـیا يهـا  هین دو ژن در جدایتنوع ا تفـاوت   Iرگـروه  یز یران
گر و ید يسه با کشورهایدر مقا ینشان نداد، ول يدار یمعن
رسـد کـه تنـوع    یمحاسبه شده به نظـر م  ین جهانیانگیز مین
از  يتـا حـدود  ) Iرگـروه  یز( هـا  هین جدایدر ا CP یکیژنت

 ـدر . شـتر باشـد  یب MPتنوع  زان تنـوع  ی ـز می ـن یک بررس ـی
 ـجدا CPمحاسبه شده ژن  یکیژنت ا ی ـفرنیکال CMV يهـا  هی
  ).Lin et al. 2004(شتر بود یب MPک به تنوع ینزد

 ـاز جدا یدر تعداد قابـل تـوجه   CPژن   ـیا يهـا  هی  یران
CMV  ن تــرادف شــده  یــیران تعیــاز نقــاط مختلــف ا
 Sokhandan Bashir et al. 2006, Rasoulpour and(است

Izadpanah 2008, Nematollahi et al. 2012 .(  بر اسـاس
ن ژن از یــتــرادف کامــل ا NCBIگــاه داده یجســتجو در پا

 .قرار گرفتـه اسـت   GenBankدر  یرانیه ایجدا 120حدود 
از  ين بهتریتواند تخمین ژن میا یل تبارزائین نظر تحلیاز ا

لهـا  یتحل. ران بدست دهدیدر ا CMVت یجمع یکیتنوع ژنت
 ـیا يها هینشان داد که جدا و نـه بطـور   ( بـا یتقر CMV یران

. شـدند  يگر کشورها گروهبندید يها هیمجزا از جدا )کامل
 ـتوان گفـت کـه نقـش توز    یمن نطر یاز ا در  ییای ـع جغرافی

از . مهم بوده است يران تا حدودیا يها هیجدا یکیتنوع ژنت
ــ ــقرا یطرف ــارزائت ب ــجدا یتب ــا هی ــا توز CMV يه ــب ع ی
به عنوان . نداشت یآنها در داخل کشور همبستگ ییایجغراف

مختلف و  يزبانهایکه از م SqSh و MeES يها هیمثال جدا
بــا  انــد شــده يمختلــف جداســاز ییایــاز دو منطقــه جغراف

ران در شـمالغرب  یا یگر نواحیروس از دین ویا يها هیجدا
ــواح ــوب ی، شمالشــرق و ن ــا يو مرکــز یجن ــران در ی ک ی
 هـا  یکه آلودگدهد یاحتمال مافته ین یا. کلاستر قرار گرفتند

ــدر داخــل ا CMV ي ــه جــا ی ــران جاب ــتوز. شــوند یم ع ی
ن یدر چند CMV يها هیجدا یدر قرابت تبارزائ ییایجغراف

نداشـته اسـت    یر چندانیتاث ایتالیگر مانند ژاپن و ایکشور د
)Ohshima et al. 2016 ،Davino et al. 2012 .(ــا ن ی

روس باشد کـه  یانتقال و یل چگونگیتواند به دل یمموضوع 
در  هـا  زبـان یم یتوسط بذور برخ یبه راحت ها علاوه بر شته
نکتـه جالـب توجـه    . ردی ـگ یم ـز صورت ین یفواصل طولان

 ـیا يها هیجدا MPو  CP يل ژنهاینکه بر اساس تحلیا  یران
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 ـهمراه به تعداد معـدود جدا ( IBر گروه یز از ) هی ـه از ترکی
 ـکـه جدا یدر حال انـد  افتـه یواحـد تفـرق    يای ـک نی  يهـا  هی
ک ی ـحـداقل در دو کلاسـتر بـزرگ قابـل تفک     IAرگروه یز

 ـز CMV يهـا  هیدهد که جدا یماحتمال افته ین یا. بودند ر ی
 ـبـار وارد ا  2ران حداقل یدر ا IAگروه  و تفـرق   ران شـده ی

  .است افتهی
 CMV يها هیاکثر جدا CPژن  یل تبارزائیبر اساس تحل

 ـو در ا IAرگـروه  یمتعلـق بـه ز  ران یدر اشده  ییشناسا ن ی
، Iran-Clade 1(شـدند   ییشناسا 1رگروه متعلق به کلاد یز

 ـاطلاعات ا. بودند) 5شکل کنـد کـه   یشـنهاد م ین مطالعـه پ ی
 انتقال ییبا راندمان بالا اند توانستهران ین گروه در ایاعضاء ا

  . ابندینتشار ا یعیو در مناطق وس افتهی
توان  یمنشان داد که ن یمطالعات مربوط به فاصله تکامل

 ـا يها هیکرد که جدا انیبح یبه طور صر ران قرابـت کـاملا   ی

ه ی ـک کشـور خـاص داشـته و از بق   ی يها هیک به جداینزد
توانـد نشـان   یز می ـنن نکتـه  یا. دارد يشتریکشورها فاصله ب

 ـ(مختلف  يران از کشورهاینها به ایمهاجرت استر دهنده ا ی
شـود  یمشـاهده م  5همانظور کـه در شـکل   . باشد )برعکس

ار یقرابت بس ـ) Iran-Clade1(ران یا يها هیک دسته از جدای
 ـکا و سپس بـا  یه از آمریک جدایبا  یکینزد  ـک جدای ه از ی

 ـن ارتباط جدایدر هم. ژاپن دارد ار یقرابـت بس ـ  IB يهـا  هی
توانـد   یم ـن موضوع یا. ه دارندیترک يها هیبا جدا يکترینزد
ار دور و یدر فواصل بس ـ CMV يها هیمهاجرت جدا لیبدل
در  ین مهاجرتهـا در فواصـل طـولان   ین چنیا. باشدک ینزد
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