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  دهیچک
د حبوبات یجاد خسارت شدی، عامل اNanovirusاز جنس  (Faba bean necrotic yellows virus, FBNYV)بافت مرده باقلا  يروس زردیو

ه یجدا 17تعداد  M یکامل قطعه ژنوم يدین ترادف نوکلئوتییپس از تع. رودیشمار ما و اروپا بهیقا، جنوب آسیشمال آفر يدر کشورها
در  يها هیمربوط به تمام جدا ین قطعه ژنومیروس براساس این ویا یمختلف مولکول يهالیران، تحلیروس از این ویا ییایو جغراف یزبانیم

 يهاهینشان داد که جدا M یقطعه ژنوم يدیبر اساس ترادف نوکلئوت ییرسم درخت تبارزا. قرارگرفت یروس مورد بررسیدسترس و
FBNYV یکین فواصل ژنتیتخم. رندیگیمستقل، قرار م ياجان به عنوان شاخهیران و آذربایا يهاهیمجزا، شامل جدا ا در سه شاخهیدر دن 

ن یب یان ژنیوجود جر. بود FBNYV یعیدر انتخاب طب یزبانیم ياز نقش سازگار يروس، نشانگر شواهدیو یزبانیم يهاتیرجمعیز
ن تنوع یشتریب. ها استتیرجمعین زیقا نشانگر ارتباط خاستگاه ایا و قاره آفریاسپان يهاتیرجمعیز زیجان و نیران و آذربایا يها تیرجمعیز

روس یو ین قطعه ژنومیک ایکمتر از  dN/dSن شاخص یهمچن. ران برآورد شدیت مرکز ایرجمعیروس در زیو M یقطعه ژنوم یکیژنت
روس، ین ویا M یدر قطعه ژنوم یبیاحتمال وقوع نوترک یدر بررس. است FBNYV ین حرکتیبر پروتئ یانگر اعمال فشار انتخاب منفیب

 يروس زردیبه و ینخودفرنگ ین گزارش از آلودگین اولیا. شد یابیرد FBNYV یرانیا يهاهیدر جدا یبیوقوع هفت از نه رخداد نوترک
- ا بهین بار در دنیاول يروس براین ویا یو نخودفرنگ ایلوب يهاهیجدا M ین ترادف کامل قطعه ژنومیهمچن. ران استیبافت مرده باقلا از ا
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Abstract 
Faba bean necrotic yellows virus (FBNYV) causes severe yield losses and crop failure in legumes in the 
north African, south Asian and European countries. Following nucleotide sequencing of DNA-M segment of 
17 host and geographical FBNYV isolates in Iran, different molecular analysis were performed based on all 
available DNA-M sequences of FBNYV. Based on constructed phylogenetic tree using nucleotide sequence 
of DNA-M component, FBNYV isolates were grouped into three clades, including isolates from Iran and 
Azerbaijan as a distinct clade. Genetic distance studies of FBNYV host subpopulations revealed some 
evidences of host adaptation in FBNYV natural selection. High gene flow was found among Iran – 
Azerbaijan and Spain – Africa subpopulations, indicating the relationship of their origins. Maximum genetic 
diversity of DNA-M was estimated in the central subpopulation of Iran. The dN/dS (Ѡ) value less than 1 
represented the negative selection pressure on the movement protein of the virus. Seven out of nine 
recombination events were detected in DNA-M of Iranian FBNYV isolates. This is the first report of the 
FBNYV infection on pea from Iran. In the current study, the complete DNA-M nucleotide sequences of 
French bean and pea isolates of FBNYV were determined for the first time in the world.
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  مقدمه

 ـ، بـا نزد (Fabaceae)خانواده حبوبـات    20000ک بـه  ی
ل یرا تشـک  یاهی ـگ يهـا ن خـانواده یاز بزرگتـر  یک ـیگونه 

از ی ـاز مواد مورد ن ین خانواده منبع مهمیا ياعضا. دهند یم
 El- muadhidi)کنند ین میروزانه انسان را تأم ییم غذایرژ

et al. 2001) .  ـعـلاوه بـر ا   ییل توانـا ی ـدل ن، حبوبـات بـه  ی
 یتروژن، نقـش مهم ـ یکننده ن تیتثب يها يبا باکتر یستیهمز

فـا  یمختلـف ا  يها ستمیدر اکوس یاتین عنصر حین ایدر تأم
رکشــت یسـطح ز .  (Majnoon Hoseini 1995)کننـد  یم ـ

هـزار   799، حدود 95-96 یران در سال زراعیحبوبات در ا
 ـاست کـه ا هکتار بوده درصـد از سـطوح   % 27/7زان ی ـن می

زان ی ـم. شودیکشور را شامل م یرکشت محصولات زراعیز
هزار تن بـوده کـه    700ز حدود ید کل حبوبات کشور نیتول
 يهــاد حبوبــات مربــوط بــه اســتانیــزان تولیــن میشــتریب

 Anonymous(باشــد یکرمانشـاه، لرســتان و کردســتان م ـ 

2018 .( 

 Faba bean necroticبافت مرده باقلا،  يروس زردیو

yellows virus (FBNYV) از جـــنس ،Nanovirus  و
د در یجـاد خســارت شــد ی، عامــل اNanoviridaeخـانواده  

ا و اروپا است و یقا، آسیدر آفر يو علوفه ا ییحبوبات غذا
و  Aphis fabae  ،A. craccivoraعمدتا با سه گونـه شـته   
Acyrthosiphon pisum ـا يری ـگهمـه . شـود  یمنتقل م ـ  ن ی

در مصر و سـال   1998و  1997، 1992 يهادر سال يماریب
 ياترانـه یمد يدر تونس رخ داده است و در کشورها 2001

شــده اســت  یروس بــاقلا معرفــیــن ویتــرزاز خســارتیــن
(Makkouk et al. 2012) .ــدر ا ــی ن گــزارش از یران، اول

ــزارع نخــود و عــدس اســتان  FBNYVوجــود   يهــادر م
-جـان یو آذربا یشرقجانین، کرمانشاه، کردستان، آذربایقزو

بـه ثبـت    2002توسط مکـوك و همکـاران در سـال     یغرب

 ـن ویسپس ا. (Makkouk et al. 2002)است ده یرس روس ی
و  (Asghari et al. 2009)استان مازنـدران   ياز مزارع باقلا

 ـونجـه اسـتان ا  یمـزارع    .Faraji et al)لام گـزارش شـد   ی

2012).  
لا  تـک  يا حلقوانيها از هشت قطعه د روسیژنوم نانوو

طـور مجـزا    ل شده که بهیلوباز تشکیک کی یبیاندازه تقر به
 ـزومتریا يهـا  کرهیدر پ ) نـانومتر  18بـا قطـر   (ک کوچـک  ی

،  C،M ،N ،R ،S ،U1 یقطعـات ژنـوم  . شوندیدار مپوشش
U2  وU4  ـ ی يک دارایهر  بـوده و بـه    یک چـارچوب ژن
ن ی، پـروتئ یمـرتبط بـا چرخـه سـلول     يهـا  نیب پـروتئ یترت

ن آغازکننـده  یدهنده به هسته، پـروتئ  ن انتقالی، پروتئیحرکت
و ســه قطعــه آخــر     ین پوششـ ـی، پــروتئ يهمانندســاز

کننـد   یم ـ يبا عملکرد نامشخص را رمزگـذار  ییها نیپروتئ
(Franz et al. 1999, Grigoras et al. 2009) .  

 يرمزگـذار  M یتوسط قطعه ژنـوم  که ین حرکتیپروتئ
ک یسـتم یو س یسلولنی، بیسلولگردد، در حرکت درون یم
بافـت مـرده بـاقلا و بـه واسـطه تعامـل بـا         يروس زردیو

 ـت وی ـزبـان اهم یم يهـا نیپروتئ . (Hull 2014)دارد  ياژهی
 يریرپـذ یینـوان منـابع تغ  بـه ع  ییو نـوآرا  یبیجهش، نوترک

مطرح بوده و نقـش   یبخشبا ژنوم چند یاهیگ يهاروسیو
قـات  یطبـق تحق . کنندیفا میها اروسیدر تکامل و ياعمده

ــه، نــرخ تغ و ســرعت تکامــل در  يریرپــذییصــورت گرفت
بـه   ینیگزیکه نـرخ جـا   ياها بالا است به گونهروسینانوو

 Faba beanگونـه   يد در هـر سـال بـرا   یهر نوکلئوت يازا

necrotic stunt virus (FBNSV)  ن ییتع 78/1×10-3معادل
تنـوع   ین بررس ـیبنابرا .(Grigoras et al. 2010)است شده
 ـرات ژنوم و تکامـل ا ییبردن به روند تغیپ يبرا یکیژنت ن ی
نـده و  یدر آ يمـار یب ییایپو ینیبشیتواند به پیها مروسیو

د کمک یجد يهامارگریبروز ب یاحتمال يهامکان ییشناسا
در  یبیل نـــوترکیـــتحل. (Savory et al. 2014)کنـــد 
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 ياروپــا نشــان داده اســت کــه رخــدادها يهــارسینــانوو
 ـ ياگونهنیدرون و ب یبینوترک  ـدر و یبه فراوان  يهـا روسی

شـتر  یدهند و نقطه شکست در بین جنس رخ میمتعلق به ا
ــوم  ين رخــدادها در محــل آغــاز همانندســازیــا  (Ori)ژن

در  یقطعـات ژنـوم   یین در مطالعات نوآرایهمچن. قراردارد
بـه   M یگزارش شده از اروپا، قطعه ژنـوم  يهاروسینانوو

شـناخته شـده    یک ـین قطعه در تبادلات ژنتیعنوان مستعدتر
ن یت پروتئیبا توجه به اهم. (Grigoras et al. 2010)است 
زبان یمختلف م يها  نیها در تعامل با پروتئروسیو یحرکت

(Hull 2014) ـو یزبـان یز باتوجه بـه تنـوع م  یو ن  روس در ی
ع و در یران و کشت انواع مختلف حبوبات در سـطح وس ـ یا

 ـ، در ا(Anonymous 2018)مختلف  يهااستان ق ی ـن تحقی
براسـاس قطعـه    FBNYV یتیو ساختار جمع یکیتنوع ژنت

س رویو ییایو جغراف یزبانیمختلف م يهاهیجدا M یژنوم
  .قرار گرفت یمورد بررس

  یبررس يها مواد و روش
   يبردار نمونه

از مـزارع بـاقلا،    ي، نمونـه بـردار  96تا  94 يهادر سال
عمـده   يها واقع در استان یا و نخودفرنگینخود، عدس، لوب

 يهـا  اسـتان ( ین محصولات شـامل منـاطق شـمال   یکشت ا
اصـفهان،   يهـا اسـتان ( يمناطق مرکـز ) گلستان و مازندران

ــز ــزويمرک ــرزی، ق ــ) ن و الب ــاطق غرب ــااســتان( یو من  يه
 ياهــان دارایاز گ) یجــان غربــیکرمانشــاه، لرســتان و آذربا

 یها، کوتـولگ  برگ یو بدشکل يشامل زرد یروسیعلائم و
 يدر دمـا  یتـا زمـان بررس ـ   هـا نمونهو  شدو نکروز انجام 

  .شدند يوس نگهداریدرجه سلس چهار

  یاهیا کل گانياستخراج د

علائم دار بـا اسـتفاده از    يهااز نمونه یاهیا کل گانيد
 Zhang)نه شده ژانگ و همکاران  استخراج شـد  یروش به

et al. 1998) .  به طورخلاصه، به پودر حاصل از خردکـردن
تـر بـافر   یکرولیم 600اهـان،  یگرم از بافت برگ گیلیم 100

 ,CTAB, 1.4M NaCl, 20mM EDTA%2( اسـتخراج 

100mM Tris-HCl, pH 8.0, 0.2% mercaptoethanol( 
 20ها بـه مـدت    وس اضافه و نمونهیدرجه سلس 60 يبا دما

. شـدند  يوس نگهـدار یدرجـه سلس ـ  60 يقه در بن ماریدق
ل الکـل  ی ـزوآمیا/تـر کلروفـرم  یکرولیم 600پس از افـزودن  

 10هـا بـه مـدت    به هر لوله و تکان خوردن نمونـه ) 24:1(
 g 22000  يروی ـقـه و بـا ن  یت پنج دقها به مدقه، نمونهیدق

ــانتر ــه . وژ شــدندیفیس ــزودن ینشــپــس از حــذف ت ن و اف
و قرارگـرفتن  ) هـم حجـم  (ن یزوپروپانول سرد به رونش ـیا

 ـ يقه رویدق 30ها به مدت لوله ط یوژ بـا شـرا  یفیخ، سـانتر ی
ــ ــد  یقبل ــام ش ــک و   . انج ــوا خش ــرض ه ــوب در مع رس

مقطر تا زمان تر آب یکرولیم 30ا کل در انيون دیسوسپانس
  .شد ينگهدار -ºC 20 ياستفاده در دما

   FBNYV يهاهیجدا M یر قطعه ژنومیتکث

 ـجدا M یر قطعه ژنومیتکث از منـاطق   FBNYV يهـا هی
- متفـاوت توسـط جفـت     يهازبانیو م ییایمختلف جغراف

ــازگر اختصاصـ ـ ــم    یآغ ــر ه ــت س  (Back-to-Back)پش
FBNYV-MP-F 5´GCTTGCTTGTTATGTTCCTG 

G3´ )و ) 459-479 ينـاظر بـا بازهـا   متFBNYV-MP-R 

5´CAAGCAAGCATAATACATACCCA3´ ) ــل مکم
  . انجام شد) 445-467 يبازها

 يافزارهـا جفـت آغازگرهـا بـا اسـتفاده از نـرم      یطراح
Primer3 (http://bioinfo.ut.ee/primer3-0.4.0) و 

OligoAnalyzer (https://eu.idtdna.com/calc/analyzer) 
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ــا ناح  ــاظر ب ــو متن ه حفاظــت شــده داخــل ژن براســاس  ی
صـورت   ژن بانـک موجـود در   يهـا ترادف يسازفیهمرد
 ییدر حجـم نهـا   (PCR)مراز یپل يارهیواکنش زنج. گرفت

ــامل  یکرولیم 25 ــر ش ــر از یکرولیم 5/12ت  Taq DNAت

polymerase Master Mix Red (Ampliqon, Denmark) ،
ــیم 1/0 ــولیل ــیم dNTPs  ،2/0م ــر یل ــول از ه ــم ک از ی

ا کل انيتر آموده دیکرولیرفت و برگشت، دو م يآغازگرها
 يسـاز  شامل واسرشـت  PCRبرنامه . و آب مقطر انجام شد

چرخـه بـه    35قـه، و  یک دقیبه مدت  C95° يه در دمایاول
 °Cاتصـال   يه در دمایثان C° 95 ،30قه در یک دقیصورت 

 ییگسترش نهام و یو تنظ C° 72 يقه در دمایک دقیو  57
 یبررس ـ. قـه انجـام شـد   یدق 10بـه مـدت    C° 72 يدر دما

در ژل  یبــا اســتفاده از الکتروفــورز افقــ PCRمحصــولات 
قـه  یدق 30بـه مـدت    80ک درصد و با ولتاژ ثابت یآگاروز 

  . صورت گرفت

ن یـی و تع يسـاز  رشده، همسانهیقطعات تکث يساز خالص
 ترادف

ت یژل آگاروز با کافته از یریا قطعات تکثانياستخراج د
Expin Gel SV (GeneAll, South Korea)   طبـق روش

شرکت سازنده انجـام و پـس از الحـاق قطعـات      يشنهادیپ
 ,pJET1.2 (Thermo Fisherشده در حامـل   يسازخالص

United States)ي، انتقال به باکتر Escherichia coli ه یسو
DH5α لهید بوسیاستخراج پلاسم. انجام شدMiniprep kit 

(Qiagene, Netherlands)  ن یـی ها جهـت تع انجام و نمونه
ارسـال   یجنـوب ترادف دوجهته بـه شـرکت مـاکروژن کـره    

  .دیگرد

  ییرسم درخت تبارزا

قطعــه  يدیــنوکلئوت  چندگانــه تــرادف يســازفیــهمرد

بافـت مـرده بـاقلا در     يروس زردیو يهاهیجدا M یژنوم
ا بـا  یر نقاط دنیساز یران و نیا يهاهیر جدایق با ساین تحقیا

 SDTv1.2 (Muhire et al. 2014)اسـتفاده از نـرم افـزار    
 ـن گردیـی ها تعهیجدا يدینوکلئوت یکسانیزان یانجام و م . دی

 MEGA 6بـا اسـتفاده از نـرم افـزار      ییرسم درخت تبارزا
(Tamura et al. 2013) روش ،Maximum likelihood ،

صـورت   بـار تکـرار   1000و  Tamura 3-parameterمدل 
 Milkگونـه   M یقطعـه ژنـوم   يدی ـترادف نوکلئوت. گرفت

vetch dwarf virus (MDV) شـمار  با رسKY070244.1 
  .به عنوان برون گروه مورد استفاده قرار گرفت

 یبیو نوترک یکیل تنوع ژنتیتحل

 ـ، جدایکیژنت يهالیتحل يبرا  ـا يهـا هی  ـن وی روس در ی
بـاقلا،   يهـا تی ـرجمعیز( یزبـان یم يهـا تی ـرجمعیقالب ز

 ییایـــو جغراف) و عـــدس یرانی، نخـــوداینخـــودفرنگ
ا، یران، اسـپان یمرکز، شمال، غرب و شرق ا يهاتیرجمعیز(

 یبررس ـ. شـدند  يبنـد گـروه ) هیقـا و سـور  یجان، آفریآذربا
 ـو جر یک ـیتنـوع ژنت  يهاشاخص  ـی بـا نـرم افـزار     یان ژن

DnaSP5 (Librado & Rozas 2013) با  یبیل نوترکیو تحل
   .صورت گرفت RDP4 (Martin et al. 2015)نرم افزار 

  جه و بحثینت
 ـجدا M یر قطعـه ژنـوم  یو تکث FBNYV یابیرد  يهـا هی

  روسیمختلف و

 يهاعمل آمده از مزارع حبوبات استانبه يدهایبازد یط
، در مجمـوع  1396تـا   1394 يهـا مختلف کشور در سـال 

ــه جمــع 557 ــوم  يآورنمون  M یو طــول کامــل قطعــه ژن
 ـجدا 17) ین حرکتیپروتئ رمزکننده( جـدول  ( FBNYVه ی
پشـت سـرهم در   یبا استفاده از جفت آغازگر اختصاص) 1
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به  Mمورد استفاده در این تحقیق جهت تکثیر کامل قطعه ژنومی  FBNYVهاي جمع آوري شده و تعداد جدایه هاي تعداد نمونه: 1جدول
  برداريتفکیک میزبان و محل نمونه

Table 1: The number of collected samples and FBNYV isolates used in this study for complete DNA-M 
amplification concerning host plants and locations  

No of infected/collected samples Host plant Location 
1/37 Faba bean Mazandaran 
2/54 Faba bean Isfahan 
4/72 Faba bean Golestan 
0/30 Chickpea Isfahan 
3/35 Chickpea Mazandaran 
0/34 Chickpea Lorestan 
0/76 Chickpea Kermanshah 
0/23 Chickpea Western Azerbaijan 
0/16 Chickpea Qazvin 
2/36 Lentil Qazvin 
0/59 Common/French Bean Markazi 
1/65 French Bean Alborz 
1/11 Pea Alborz 
3/9 Pea Golestan 

  

  
-در میزبـان  FBNYVژنوم  DNA-Mتکثیر ترادف کامل : 1شکل 

، 1، راهـک  MP (F,R)هاي مختلف بـا اسـتفاده از آغازگرهـاي    
، راهک هاي 1kb DNA-ladder (Fermentas)نشانگر مولکولی 

هاي به دست آمده از میزبان FBNYVهاي به ترتیب جدایه 9تا  2
گیـاه  (شـاهد   10نخود، باقلا، نخودفرنگی، لوبیا و عدس، راهـک  

  ). سالم باقلا
Fig 1: Amplification of FBNYV-DNA-M of various 
hosts with specific primers MP (F,R). Lane1, 1kb 
DNA-ladder (Fermentas); Lanes 2-9, FBNYV isolates 
originated from Chickpea, faba bean, pea, french 
bean and lentil; Lane 10, Negative control (healthy 
Faba bean). 

  

ر و در بانـک ژن  ی ـتکث) لوبازیک 1 بایتقر(اندازه مورد انتظار 
چ یسـالم ه ـ  يهـا که در نمونهی، درحال)2جدول (ثبت شد 
-در نمونه يماریعلائم ب). 1شکل (ر نشد یتکث اانيقطعه د

بافت مرده باقلا در باقلا شامل  يزرد روسیآلوده به و يها
 يهـا هـا در بـرگ  ده شـدن رگبـرگ  ی ـشدن و چروک یقاشق
ــی، در نخــود ایو کوتــولگ يو زرد ییانتهــا و عــدس  یران
ا ی ـهـا، در لوب برگ يقرمز ید و گاهیشد یو کوتولگ يزرد

 یو نکـروز و در نخـودفرنگ   ین رگبرگیب يبه صورت زرد
 ـن ویا). 2شکل (مشاهده شد  یدگیپرو رنگ يزرد روس ی

ونجـه در  یا و یباقلا، نخود، عدس، لوب يهازبانیتاکنون از م
 Asghari et al. 2009, Faraji et)ران گزارش شده است یا

al. 2012, Makkouk et al. 2002) ـز ایق نین تحقیدر ا  ن ی
 ـ يروس بـرا یو  ـن بـار در ا یاول  یران از مـزارع نخـودفرنگ  ی
  . شد یابیرد

ــیتع ــرادف، همرد نی ــت ــازفی ــد  يس ــانیو درص  یکس
  روسیو يهاهیجدا DNA-M يدینوکلئوت

 ـجدا M یکامل قطعـه ژنـوم   يدیترادف نوکلئوت يهـا هی
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  مورد استفاده در این تحقیق FBNYVهاي مشخصات جدایه: 2جدول
Table 2: Characteristics of FBNYV isolates used in this study. 
Isolate Sampling location Host plant DNA-M size (bp) Accession Number 
IR:Gol1:Pea:17 Iran-Golestan Pea 991 MK560481 
IR:Gol6:Pea:17 Iran-Golestan Pea 991 MK560482 
IR:Gol9:Pea:17 Iran-Golestan Pea 993 MK560483 
IR:Alb1:Pea:17 Iran-Alborz Pea 993 MK560484 
IR:Alb28:Bean:17 Iran-Alborz French Bean 991 MK560485 
IR:Maz1:Chi:17 Iran-Mazandaran Chickpea 992 MK560486 
IR:Maz11:Chi:17 Iran-Mazandaran Chickpea 993 MK560487 
IR:Maz14:Chi:17 Iran-Mazandaran Chickpea 996 MK560488 
IR:Qaz133:Len:16 Iran-Qazvin Lentil 992 MK560489 
IR:Qaz23:Len:16 Iran-Qazvin Lentil 992 MK560490 
IR:Ka140:Fab:16 Iran-Isfahan Faba bean 994 MK560491 
IR:Ka142:Fab:16 Iran-Isfahan Faba bean 993 MK560492 
IR:Gol33:Fab:17 Iran-Golestan Faba bean 993 MK560493 
IR:Gol30:Fab:17 Iran-Golestan Faba bean 996 MK560494 
IR:Gol90:Fab:17 Iran-Golestan Faba bean 994 MK560495 
IR:Gol8:Fab:16 Iran-Golestan Faba bean 993 MK560496 
IR:Maz18:Fab:17 Iran-Mazandaran Faba bean 987 MK560497 
IR-Ker-21 Iran-Kermanshah Chickpea 993 MG827064.1 
IR-Lor-1 Iran-Lorestan Chickpea 993 MG827048.1 
IR-Lor-28 Iran-Lorestan Chickpea 993 MG827056.1 
IR:Raz:88:Chi:16 Iran-North Khorasan Chickpea 994 MH113433.1 
IR:Raz:77:Len:16 Iran-North Khorasan Lentil 994 MH113441.1 
IR:Rab:14A1:Len:16 Iran-Kerman Lentil 994 MH113449.1 
Lahic-12 Azerbaijan Faba bean 993 KC979003.1 
Lahic_13.5 Azerbaijan Faba bean 993 KC979012.1 
Lahic_13.5DNA-M* Azerbaijan Faba bean 994 KC979018.1 
Mu-R7 Spain Faba bean 996 KC979038.1 
Mu-R4 Spain Faba bean 989 KC979030.1 
Mu-29D Spain Faba bean 996 KC979022.1 
Mor23 Morocco Faba bean 989 GQ274027.1 
TuF01 Tunisia Faba bean 992 KX431393.1 
TuF9 Tunisia Faba bean 996 KX431399.1 
TuF4 Tunisia Faba bean 989 KX431398.1 
TuF12 Tunisia Faba bean 996 KX431397.1 
TuF10 Tunisia Faba bean 996 KX431396.1 
Ev1-93 Egypt Faba bean 992 AJ132182.1 
Syrian Syria Faba bean 992 NC003562.1 
Sy4 Syria Faba bean 990 KX431395.1 
Sy36 Syria Faba bean 990 KX431394.1 

  
FBNYV ن یـی تع) هیجدا 17(ق ین تحقیشده در ا ییشناسا

 ـا يدیشد که ترادف نوکلئوت  ـو ین قطعـه ژنـوم  ی روس از ی
ن ییا تعین بار در دنیاول يبرا یا و نخودفرنگیلوب يهازبانیم

 يهــاهیــشــمار مربــوط بــه جدا مشخصــات و رس. دیــگرد
استفاده شـده در   يهاهیر جدایق حاضر و سایحاصل از تحق

براســاس . آمــده اســت 2ول در جــد یکــیژنت يهــالیــتحل

 یقطعـه ژنـوم   يدیچندگانه ترادف نوکلئوت يسازفیهمرد
Mیرانیا يها هیجدا ییسات دوتای، مقا FBNYV   نشـان داد

مختلف و منـاطق   يهازبانیدست آمده از مبه يهاهیکه جدا
 یکسـان یدرصد  4/81-8/99ن یکشور ب ییایمختلف جغراف

 ـو ین قطعه ژنـوم یبر اساس ا). 3 شکل(دارند   ـی ن یروس ب
 ـا يهاهیجدا يدی ـنوکلئوت یکسـان ین درصـد  یشـتر یران، بی
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  .(E)، لوبیا (D)، عدس (C)، نخودفرنگی (B)، باقلا (A)شامل نخود  FBNYV هاي مختلف آلوده به  شده در میزبانعلائم دیده: 2شکل

Fig 2: The observed Symptoms in different host plants infected by FBNYV including: Chickpea (A), Faba bean 
(B), Pea (C), Lentil (D) and French bean (E). 

  
DNA-M ـن جدایب   8/99(بـاقلا از اسـتان گلسـتان     يهـا هی

ا از اسـتان  یلوب هین جدایب یکسانین درصد یو کمتر) درصد
ــرز  ــو جدا (MK560485)الب ــتا ی ــتان گلس ــاقلا از اس ن ه ب

MK560494)) (4/81 ـن جدایب. ن شدییتع) درصد   يهـا هی
ن و یشـتر یب ،M یا و براساس قطعه ژنومیروس در دنین ویا

 ـیبه ترت يدینوکلئوت یکسانین درصد یکمتر  ـن جدایب ب -هی
 ـو جدا) %8/99(استان گلسـتان   يباقلا يها نخـود   يهـا هی
ــا ــاقلا (MK560487)ران یـ ــر يو بـ  (AJ132182.1)مصـ
 ین قطعــه ژنــومیــســه تــرادف ایمقا. شــدن یــیتع%) 3/75(
 بانکمتناظر در  يهابا ترادف یرانیا يهاهیروس در جدایو

 ـنشان داد که جدا ژن  ـیا يهـا هی زان ی ـن میکمتـر  يدارا یران
ــانی ــا جدا یکس ــب ــو يه مصــری و  AJ132182.1)(روس ی
 ـبـا جدا  یکسـان ین یشتریب  ـا يهـا هی  ـن وی روس از کشـور  ی

) (KC979012.1, KC979018.1, KC979003.1جان یآذربا
در  یکسـان ی يز درصد بـالا یسنج وهمکاران نسخن. هستند

 يدینواس ـیو تـرادف آم  M یقطعه ژنوم يدیترادف نوکلئوت

 ـ ران و یــا يهـا  هیــدر جدا ین حرکت ـیشـده پــرتئ  ینــیب شیپ
  . (Sokhansanj et al. 2018)اند جان را گزارش کردهیآذربا

 FBNYV يهاهیجدا یو ارتباط تکامل ییدرخت تبارزا

 ـحاصل از همرد ییدر درخت تبارزا تـرادف   يسـاز فی
 ـا يها هیجدا ین حرکتیپروتئ یچارچوب ژن يدینوکلئوت ن ی

با اسـتفاده از   ژن بانکموجود در  يهاهیر جدایق و سایتحق
کـاملاً   شاخهروس در سه یو يهاهی، جداMEGA6افزار نرم

 ـکـه تمـام جدا  يطـور  مجزا قرارگرفتنـد بـه    ـیا يهـا هی  یران
FBNYV يبــرا(جــان یه کشــور آذربایــبــه همــراه دو جدا 

 يدی ـدو ترادف نوکلئوت FBNYV-[Az;Lahic13.5]ه یجدا
در ) اسـت شـده  ییشناسـا  M یمرتبط با قطعه ژنوم يمجزا
ا در یو اسـپان ) مراکش و تـونس (قا یآفر يها هی، جداI شاخه

ــاخه ــو جدا II ش ــاهی ــور يه ــر در یس ــاخهه و مص  III ش
جـه گرفـت کـه    یتـوان نت ین میبنابرا. )4شکل ( قرارگرفتند

متفـاوت   ییایاز مناطق جغراف FBNYVمختلف  يهاهیجدا
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ایران و جهـان   (FBNYV) باقلا مرده بافت زردي هاي مختلف ویروسجدایه Mنوکلئوتیدي قطعه ژنومی ماتریکس یکسانی ترادف: 3شکل

دهنـده کمینـه و بیشـینه    رنگ آبی و قرمز به ترتیب، نشـان . SDTبا استفاده از  نرم افزار ) گروه در درخت تبارزائیبه عنوان برون( MDVو 
  .یکسانی می باشد

Fig 3: Identity matrix showing nucleotide sequence identities between Iranian and other isolates of FBNYV-
DNA-M and MDV (as outgroup in phylogenetic tree) using SDT. Blue and red represent minimum and 
maximum identities, repectively. 

  
دهنــده اثــر رنــد و نشــانیگیمجــزا قــرار مــ يهــاگــروهدر 

کـه شـامل    I شاخه. روس استین ویل ادر تکام ییایجغراف
مختلف بـود بـه چهـار     يهازبانیاز م FBNYV يها هیجدا

زبان یه از میچهار جدا I-4رگروه یدر ز. م شدیرگروه تقسیز
 ـرگروه شامل همه جداین زینخود قرار گرفتند، هرچند ا -هی

 ـبـود کـه جدا   یرگروه ـینخود نبود اما تنهـا ز  يها  يهـا هی
گر یرگروه دیدر سه ز. زبان بودندیمک یقرارگرفته در آن از 

(I-1, I-2, I-3) مختلـف وجـود    يهـا زبانیاز م ییه هایجدا

 ـشده در ا یبررس يهاجه با استفاده از دادهیدر نت. داشتند ن ی
ــ يق، شــواهدیــتحق زبــان و تکامــل ین نــوع میاز ارتبــاط ب
 يت سازگارین با توجه به اهمیبنابرا. روس مشاهده نشدیو
 ـعنوان عامل مهم در تکامل وبه یزبانیم  یاهی ـگ يهـا روسی

(Elena 2017) يبـا نمونـه بـردار    یل ـیانجام مطالعات تکم 
-شتر ماننـد اسـتان  یب ییایها و مناطق جغرافمیتر از اقلعیوس

از (هـا  برداري از سایر میزبانو ایلام و نمونه خوزستان يها
توانـد تصـویر   مـی ) هاي هـرز میزبـان  علف جمله یونجه و
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،  MEGA 6.0با استفاده از نـرم افـزار    FBNYVهاي مختلف ژنومی جدایه Mبراساس ترادف نوکلئوتیدي قطعه  درخت تبارزائی: 4شکل

به عنـوان بـرون گـروه     Milk vetch dwarf virusاي از جدایه Mترادف قطعه ژنومی . بار تکرار1000 با Maximum likelihoodروش 
  .مشخص شده اند ▲ اصل از این تحقیق باجدایه هاي ح. استفاده شده است

Fig 4: Phylogenetic tree based on DNA-M nucleotide sequence of FBNYV isolates using MEGA 6.0 software, 
Maximum likelihood method with 1000 bootstrapping. DNA-M sequence of Milk vetch dwarf virus isolate has 
been used as out group. The isolates of this study have been indicated by ▲.  

  
 FBNYVزبـان و تکامـل   ین نـوع م یارتباط بتري از روشن

 یروس ـیت وی ـاسـت بـر سـاختار جمع    ارائه کند و ممکـن 
در بازه  یکین انجام مطالعات تنوع ژنتیهمچن. اثرگذار باشد

بـه   یابیبه منظور دسـت  یمتوال يهاو در سالتر عیوس یزمان
  . رسدینظر مبه يروس ضروریو یتکامل يدورنما
ــتفک ــک جغرافی ــجدا ییای ــاهی ــانوو يه ــا در روسین ه

قـات  یکه تحقيطورز گزارش شده است بهین یمطالعات قبل
 Banana)مـوز   يادسـته روس تـاج یانجام شده در مورد و

bunchy top virus, BBTV) پ جــنس یــ، گونــه ت
Babuvirus  ــانواده ــه Nanoviridaeاز خـ ــان داد کـ ،  نشـ

 R یقطعـه ژنـوم   يروس بر مبنـا ین ویمختلف ا يهاهیجدا
، به دو گروه Rep)، ين آغازگر همانندسازیپروتئ رمزکننده(

ــجغراف ــ Asianو  South Pacific ییای ــیتقس ــوند یم م ش
(Karan et al. 1995).  

 يتاکنون تنها از کشورها باقلا مرده بافت يزرد روسیو
ا گزارش شده اسـت و  یقا وجنوب غرب آسیشرق آفرشمال

ا و سـپس  یاز اسـپان  ابتـدا از اروپـا   زی ـن ری ـاخ يهـا سال در
ر نقاط جهـان  یاز سا هنوز یشده است ول یابیجان ردیآذربا

 Kumari)است  گزارش نشده) ایکا و استرالیآمر يهاقاره(

et al. 2009, Makkouk & Kumari 2009) .    بـا توجـه بـه
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 ـدر  ییایو اسپان ییقایآفر يها    هیقرار گرفتن جدا  شـاخه ک ی
 ـن جدایجه گرفت که ایتوان نتیم ییدر درخت تبارزا هـا  هی

ه ورود ید فرض ـیی ـهستند که در تأ یخاستگاه مشترک يدارا
قـاره  (ا یبه اسپان) قایقاره آفر(روس از کشور مراکش ین ویا

  . (Grigoras et al. 2014)باشد یم) اروپا
ز در ی ـن FBNYVجان یران و آذربایا يهاهیجدا یکینزد

کـه در مطالعـه   يطـور ان شده اسـت بـه  ین بیشیقات پیتحق
 يدی ـتـرادف نوکلئوت  يسنج و همکاران، شباهت بـالا سخن

 يدینواســیو تـرادف آم  R,S,C,M,U1,U4 یقطعـات ژنـوم  
نخــود از ه یــهــا در ســه جدان آنیشــده پــروتئ ینــیبشیپــ

ــا جدا يهــا اســتان ــکرمانشــاه و لرســتان ب کشــور  يهــا هی
قطعـه   یین در درخـت تبـارزا  یهمچن ـ. جان ارائه شدیآذربا
 ـبه همـراه جدا  یرانیه ای، سه جداM یژنوم کشـور   يهـا  هی
 ـجان در یآذربا  .Sokansanj et al)قرارگرفتنـد   شـاخه ک ی

 یز با توجه به ترادف بخش ـینژاد و همکاران نيعلو. (2018
نشـان دادنـد    (DNA-S) ین پوشش ـیز ژن رمزکننده پـروتئ ا

زان ی ـن میتـر  نیین و پـا یبـالاتر  FBNYV یرانیا يها هیجدا
جان و مصـر  یکشور آذربا يهاهیب با جدایرا به ترت یکسانی

 ییلـذا قرابـت تبـارزا   . (Alavinejad et al. 2011)دارنـد  
 جیق با نتـا ین تحقیران در ایجان و ایکشور آذربا يهاهیجدا
 یقات قبل ـیج تحقیبراساس نتا. مطابقت دارد یقات قبلیتحق

ــو شــباهت نوکلئوت ــوم يدی ــجدا Sو N یقطعــات ژن  ه ی

FBNYV-[Az;Lahic13.5]  بنانج و همکاران، (و کرمانشاه
قطعـه   يدینوکلئوت یاز توال یو قسمت) منتشر نشده يهاداده
 ـدوجدا S یژنوم -Az;V277-07, Az;L282)جـان  یه آذربای

07) (Kumari et al. 2009)ه یــــ، جداFBNYV-

[Az;Lahic13.5] خزر  يایه دریناح یپ معمولیبه عنوان ت
 Grigoras et)شنهاد شـده اسـت   یپ FBNYV يران برایو ا

al. 2014) .   ـلازم به ذکـر اسـت کـه ا  ه براسـاس  ین فرض ـی
 N یقطعه ژنوم(از ژنوم  یسات صورت گرفته در بخشیمقا

ــ ــوم  یو بخش ــه ژن ــد) S یاز قطع ــود جدامع ــاهی از  ییه
FBNYV جا جان مطرح شده است و از آنیران و آذربایاز ا

ق حاضـر و مطالعـه صـورت گرفتـه توسـط      یج تحقیکه نتا
-نشـان  (Sokhansanj et al. 2018)سنج و همکاران  سخن

-FBNYVه یبا هر دو جدا یرانیا يها هیدهنده شباهت جدا

[Az;Lahic12]  وFBNYV-[Az;Lahic13.5]  بـــود، لـــذا
پ یبه عنوان گونه ت [Az;Lahic13.5]ه یجدا یه معرفیفرض
شـود  یشـنهاد م ـ یتأمـل دارد و پ  يران جـا یخزر و ا يایدر
 ـه دری ـپ ناحیه تین جداییمنظور تع به  ـخـزر و ا  يای ران و ی

 ن ترادف ژنوم کاملییروس، تعین ویا یعیتکامل طب یبررس
و ) یزبان اصلیژه از میوبه(از دو کشور  يشتریب يهاهیجدا

 يهـا  سه ترادفیو مقا یینه تبارزایتر در زممطالعات گسترده
  . انجام شود يدینوکلئوت

  هاتیرجمعین زیدرون و ب یکیفاصله ژنت

ــ ــوع ژنت یبررس ــیتن ــرجمعیز یک ــاتی ــانیم يه و  یزب
 یک ـیز فواصـل ژنت یا و نیران و دنیدر ا FBNYV ییایجغراف

افـزار  ت هـا بـا اسـتفاده از نـرم    ی ـرجمعین زین ایدرون و ب
MEGA6 ت ی ـرجمعیج، در چهار زیبر اساس نتا. انجام شد

درون  یک ـین فاصـله ژنت ین و کمتریشتریروس، بیو یزبانیم
و ) 135/0( یت نخـودفرنگ ی ـرجمعیب در زیترتبه یتیجمع

دهنده تنـوع  ن شد که نشانییتع) 054/0(ت  باقلا یرجمعیز
کننـده بـاقلا نسـبت بـه     آلـوده  يهـا هیتر در جداکم یکیژنت

 ـکـه و  ییجااز آن). 3 جدول(باشد یم ینخودفرنگ -روسی

هـا را  راً آنی ـکـه اخ (د خود یجد يهازبانیدر م یاهیگ يها
، (Escriu 2017)دارند  يشتریب یکیتنوع ژنت) اندآلوده کرده

شـده در   یبررس ـ يهازبانین میرود از بین احتمال میبنابرا
 ـجد یق، نخودفرنگین تحقیا  ـزبـان ا ین میدتری  ـن وی  روسی

) 112/0-140/0(به علاوه، فواصل نسبتاً زیاد ژنتیکی . باشد
بـه جـز  (هاي مختلف ویروس هاي میزبانمیان زیرجمعیت
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  Mبراساس قطعه ژنومی  FBNYVهاي میزبانی فاصله ژنتیکی درون و بین زیرجمعیت: 3جدول
Table 3: Genetic distances within and between host subpopulations of FBNYV based on DNA-M 
Subpopulation Faba bean Pea Chickpea Lentil 
Faba bean 0.054±0.006    
Pea 0.135±0.011 0.115±0.009   
Chickpea 0.112±0.009 0.140±0.011 0.098±0.007  
Lentil 0.055±0.005 0.139±0.011 0.114±0.009 0.065±0.007 

  
 Mبراساس قطعه ژنومی  FBNYVهاي جغرافیایی فاصله ژنتیکی درون و بین زیرجمعیت: 4جدول

Table 4: Genetic distances within and between geographical subpopulations of FBNYV based on DNA-M 
Subpopulation North of Iran Center of Iran West of Iran East of Iran Spain Azerbaijan Africa Syria 
North of Iran 0.109±0.008        
Center of Iran 0.113±0.008 0.137±0.011       
West of Iran 0.121±0.010 0.115±0.009 0.021±0.004      
East of Iran 0.093±0.007 0.110±0.008 0.102±0.011 0.043±0.006     
Spain 0.134±0.010 0.146±0.010 0.135±0.013 0.103±0.010 0.013±0.003    
Azerbaijan 0.080±0.006 0.097±0.007 0.108±0.011 0.061±0.006 0.104±0.011 0.048±0.006   
Africa 0.156±0.010 0.169±0.011 0.158±0.012 0.126±0.010 0.051±0.004 0.128±0.010 0.086±0.007  
Syria 0.235±0.018 0.245±0.018 0.230±0.020 0.201±0.018 0.194±0.017 0.210±0.018 0.178±0.014 0.036±0.005 

  
نشـانگر تنـوع   ) 055/0ت بـاقلا و عـدس،   یرجمعین دو زیب

-یم DNA-M يبرمبنا FBNYV یرانیا يهاهیجدا یکیژنت
 ـکرد که استفاده از ا يریگ جهیتوان نتیرو منیباشد و از ا ن ی

 یک ـیتنـوع ژنت  یبررس ـ يهـا بـرا  روسیه از ژنوم نانوویناح
وجـود انتخـاب در جهـت    . مناسب است یعیطب يهاهیجدا

 ـ یک ـیسه فاصـله ژنت یزبان با مقایبا م يسازگار ن یدرون و ب
 ـ  یگردد و درصـورت ین مییها تعتیرجمعیز ن یکـه فاصـله ب
هـا باشـد،   تیجمع ا برابر فاصله درونیها کمتر تیرجمعیز

وجـود نـدارد    یزبـان یم يراستا با سازگارهم یعیانتخاب طب
(Marco & Aranda 2005) . ـج ایبر اساس نتـا  ق، ی ـن تحقی

 FBNYV یزبــانیم يهــاتیــرجمعین زیبــ یکــیفاصــله ژنت
 ـمحاسـبه شـده درون هـر     یک ـیشتر از فاصـله ژنت یب ک از ی
 يانگر وجود شـواهد یکه ب) 3جدول (ت ها است یرجمعیز
بوده و  یعیدر انتخاب طب یزبانیم يت سازگاریبر اهم یمبن

زبان وجـود  یها براساس متیرجمعیز زیگر تمایبه عبارت د
 یک ـین خصوص کمتر بودن فاصله ژنتیتنها استثنا در ا. دارد

 ـعدس و باقلا از مقـدار ا  يهاتیرجمعین زیب ن شـاخص  ی

  .باشدیعدس م تیرجمعیدرون ز
 ـ یک ـیفاصـله ژنت  یج حاصـل از بررس ـ ینتا ن یدرون و ب

شمال، مرکز، غـرب و  (ران یا ییایجغراف تیرجمعیهشت ز
نشـان  ) هیقا و سـور یجان، آفریا، آذربایاسپان(و جهان ) شرق

ــه ب ــتریداد کـ ــریشـ ــله ژنتین و کمتـ ــین فاصـ درون  یکـ
 ـت مرکـز ا ی ـرجمعیب مربوط به زیترتها بهتیرجمعیز ران ی
در  یک ـین فاصله ژنتیکمتر. بود) 013/0(ا یو اسپان) 137/0(
 ـز در غـرب ا یران نیا يهاتیرجمعیز ن یـی تع) 021/0(ران ی

ن یشـتر یه بیران و سوریت مرکز ایرجمعین دو زیهمچن. شد
ن یقا  کمتریا و آفریاسپان يهاتیرجمعیو ز) 245/0(فاصله 

فاصله انـدك  ). 4 جدول(را داشتند ) 051/0( یکیفاصله ژنت
 ـ) شـتر یقرابت ب( یکیژنت  ـن جدایب قـا و کشـور   یآفر يهـا هی

 دیی ـتـوان در تأ یرا م ـ) ییدرخـت تبـارزا   II شاخه(ا یاسپان
 Grigoras)ایروس از کشور مراکش به اسپانیه ورود ویفرض

et al. 2014)  ن گزارش یکه اول يطوردانست بهFBNYV 
صــورت  (Ortiz et al. 2006) 2006ا در ســال یدر اســپان

  . گرفته است
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هاي هر زیرجمعیت، تعداد جدایه: M .Nبراساس قطعه ژنومی  FBNYVهاي جغرافیایی پارامترهاي ژنتیک جمعیت در زیرجمعیت: 5جدول
π (Pi) : شدههاي بررسی هاي نوکلئوتیدي در کل موقعیتمیانگین تعداد اختلاف(تنوع نوکلئوتیدي( ،S : مورفیـک،  لـی هـاي پ تعداد سـایت
ѲW :مورفیکشده از نقاط پلینرخ جهش محاسبه .dS :نام، هاي همتنوع نوکلئوتیدي دو به دو در موقعیتdN : تنوع نوکلئوتیدي دو به دو

  هاتعداد مؤثر کدون: ENC. نامهاي غیرهمدر موقعیت
Table 5: Population genetic parameters estimated for geographical subpopulations of FBNYV based on DNA-M. 
N: number of isolates, π (Pi): Nucleotide diversity, the average number of nucleotide differences in total analyzed 
sites. S: number of segregating sites. ѲW: Mutation rate estimated from segregating sites. dS: The average 
number of pairwise differences per synonymous sites. dN: The average number of pairwise differences per non-
synonymous sites. ENC: effective number of codons. 

ENC % dN/dS 
(Ѡ) dN(Pia) dS(Pis) ѲW S π (Pi) N Subpopulation 

41.111 0.21 0.044 0.204 0.079±0.005 228 0.093 11 North of Iran 
41.970 0.23 0.056 0.243 0.097±0.006 219 0.111 6 Center of Iran 
38.981 0.22 0.014 0.061 0.019±0.003 29 0.019 3 West of Iran 
38.645 0.10 0.011 0.103 0.041±0.005 62 0.041 3 East of Iran 
37.246 0.15 0.015 0.099 0.044±0.005 66 0.044 3 Azerbaijan 
36.022 0.12 0.002 0.016 0.012±0.002 18 0.012 3 Spain 
37.869 0.19 0.026 0.131 0.089±0.006 214 0.070 7 Africa 
42.054 0.14 0.005 0.034 0.033±0.004 49 0.033 3 Syria 

  
 ترادفبراساس  FBNYV یتیو ساختار جمع یکیتنوع ژنت
  DNA-M یقطعه ژنوم يدینوکلئوت
ــا ــینت ــاخص یج بررس ــاش ــوع ژنت يه ــیتن درون  یک

 ـمختلـف ا  يهـا تیرجمعیز شـمال، مرکـز، غـرب و    (ران ی
 5 جـدول ه در یقـا و سـور  یا، آفریجان، اسـپان ی، آذربا)شرق

ــت  ــده اس ــریشــتریب. آورده ش ــن مین و کمت زان تنــوع ی
-یبراساس نرخ جهش محاسبه شده از نقاط پل يدینوکلئوت
ران یت مرکز ایرجمعیب مربوط به زیبه ترت (ѲW)ک یمورف

 يدی ـزان تنـوع نوکلئوت ی ـم. بود) 012/0(ا یو اسپان) 097/0(
ق کمتـر  ی ـن تحقیها در اتیرجمعیهمه ز يمحاسبه شده برا

دهد، البته تنـوع  یرا نشان م یزان تنوع کمیبود که م 1/0از 
ران جالب توجه یروس در مرکز این ویا 1/0حدود  یکیژنت
-تی ـدر جمع یکین بودن تنوع ژنتییپا یبه طورکل. باشدیم
ن یاز قـوان  یک ـی یکیمرسوم بوده و ثبات ژنت یروسیو يها

 انـدك  یک ـیتنـوع ژنت . است یروسیو يهاتیحاکم بر جمع
ده یبـه اثبـات رس ـ   یاهی ـگ يهاروسیاز و ياریدر مورد بس

کامـل   یاحتمالاً وابستگ. (Matsumura et al. 2016)است 

ناقل بـه عنـوان    يهابافت مرده باقلا به شته يروس زردیو
 نیا یکیژنت ثباتمهم  لیدلا از یکیروس، یتنها راه انتقال و

  . باشد یم روسیو
 ن جهـت و درجـه فشـار انتخـاب در تـرادف     ییتع يبرا

زان تنوع ین می، نسبت بFBNYV یرکتن حیپروتئ رمزکننده
ــنوکلئوت ــدر موقع يدی ــاتی ــغ يه ــم رهمی ــام و ه ــام ن ن

(dN/dS,Ѡ) ر یمقاد ین مطالعه، تمامیدر ا. ن زده شدیتخم
Ѡ  یدهنده وجود انتخاب منف ـک بودند که نشانیکمتر از 
ن یدر جهـت حفـظ تـرادف پـروتئ     يدی ـرات نوکلئوتییو تغ

 ـ . باشـد یحاصل م داده اسـت کـه   نشـان   یمطالعـات فراوان
شـتر  یب یاهیگ يهاروسین در ویپروتئ رمزکننده يهاترادف

دارنـد   ییبـالا  یشدگ هستند و حفاظت یتحت انتخاب منف
(Nei 987, Escriu 2017) .  

مؤثر مورد اسـتفاده   يهاانگر تعداد کدونیب ENCمقدار 
 يهـا تی ـرجمعیدر ز ن مقـدار یا. نه استید آمیهر اس يبرا

ن یـی بود کـه در وسـط بـازه تع    02/36-05/42ن یمختلف ب
هـر  يک کدون برایتعصب بالا و استفاده از تنها : 20(شده 
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 DNA-Mبراساس ترادف نوکلئوتیدي  FBNYVهاي جغرافیایی محاسبه شده براي زیرجمعیت FST: 6جدول
Table 6. FST values for pairs of FBNYV geographical subpopulations based on DNA-M nucleotide sequence 
Subpopulation Africa Syria Spain Azerbaijan East of Iran West of Iran Center of Iran 
Syria 0.69       
Spain 0.07 0.92      
Azerbaijan 0.48 0.81 0.70     
East of Iran 0.49 0.82 0.72 0.22    
West of Iran 0.63 0.87 0.83 0.61 0.64   
Center of Iran 0.31 0.62 0.47 0.04 0.22 0.33  
North of Iran 0.36 0.67 0.53 -0.003 0.19 0.42 -0.081 

  
 يهـا بدون تعصب و استفاده از همه کدون: 61نه و یدآمیاس

انگر تعصـب  ی ـرد و بیگیقرار م) نهیدآمیهر اس يمترادف برا
  . باشدینه میدآمیهر اس يبرا ک کدونیاندك در استفاده از 

 ـ یان ژنیزان جرین میجهت تخم  يهـا تی ـرجمعین زیب
ر یمقـاد ). 6 جـدول (استفاده شد  FSTب یز از ضریمختلف ن
شتر یر بیو مقاد یان ژنیدهنده وجود جرنشان 33/0کمتر از 

 ـانگر عدم وجـود جر یب 33/0از   ـی  ـ یان ژن هـا  تی ـن جمعیب
 ـین جرین اساس کمتریبرا. است  ـ یان ژن -تی ـرجمعین زیب

) 87/0(ران یه و غرب ای، سور)92/0(ه یا و سوریاسپان يها
ن یهمچن ـ. ن زده شـد یتخم ـ) 83/0(ران یا و غرب ایو اسپان

 ـ یان ژنیزان جرین میشتریب  ـجـان و شـمال ا  ین آذربایب ران ی
 ـ، شمال و مرکـز ا )-003/0( جـان و  یو آذربا) -08/0(ران ی

دهنـده وجـود تبـادلات     بـود کـه نشـان   ) 04/0(ران یمرکز ا
 ـیجر. ها استتیرجمعین زین ایب یکیژنت  ـ  یان ژن ن یبـالا ب
 ـشمال، شرق و مرکـز ا  يهاتیرجمعیز ) FST >33/0(ران ی
تـوان گفـت   یها بوده و متیرجمعین زیانگر عدم تفرق ایب

 يهـا تی ـرجمعیر زیت غرب از سـا یرجمعیران فقط زیدر ا
غـرب   يهاهیجدا. افته استی یکیز ژنتیران تمایا ییایجغراف

به همـراه  ( ياز در کلاد جداگانهین یلوژنیران در درخت فیا
 ـر جداینسبت به سـا ) ه مازندرانیک جدای  ـا يهـا هی ران و ی

 ـج تجزیجان قرار گرفت کـه بـر نتـا   یآذربا  FSTل ی ـه و تحلی
 FBNYVبه  ینکه گزارش آلودگیبا توجه به ا. منطبق است

ز بـا  ی ـجان صورت گرفته است و نیتر از آذرباشیران پیدر ا

ران نسـبت بـه   یا يهاتیرجمعیبالاتر ز یکیوجود تنوع ژنت
 ـمختلف و يهاهیو وجود جدا) 5جدول (جان یآذربا روس ی
 يهـا در خاسـتگاه خـود دارا   روسیران و از آنجا که ویدر ا

 جه گرفتیتوان نتی، م(Escriu 2017)هستند  يشتریتنوع ب
 ـتمالاً جداکه اح  ـجـان از جدا یآذربا يهـا هی  ـیا يهـا هی  یران

 ـنکـه در ا یهرچند با توجـه بـه ا  . اندروس منشأ گرفتهیو ن ی
و  یک ـی، تنـوع ژنت ییتبـارزا  يهـا لی ـانجام تحل يق برایتحق

 ـو یک قطعه ژنومیت تنها از یساختار جمع روس اسـتفاده  ی
 ـدر ا یجـه قطع ـ یدن به نتیرس يشده است، برا نـه و  ین زمی

اسـتفاده از   بـا  يشتریروس، مطالعات بیو یمنشأ اصلن ییتع
 ـجدا یژنـوم  قطعات تمامکامل  ترادف  یم ـ يضـرور  هـا هی
  . باشد

  M یدر قطعه ژنوم یبیوقوع نوترک

از  یک ـیتـوأم،   يهایها در آلودگروسین ویب یبینوترک
ا انيبا ژنـوم د  يهاروسیجاد تنوع در وین عوامل ایمهمتر

 يهـا نیو ظهـور اسـتر   يجـاد سـازگار  یاست که منجر به ا
احتمـال وقـوع    یبررس. (Seal et al. 2006)شود ید میجد

 ـو M یقطعه ژنـوم  يدیدر ترادف نوکلئوت یبینوترک روس ی
ق ی ـن تحقیه حاصل از ایجدا 17بافت مرده باقلا در  يزرد
 RDP4له نـرم افـزار   یبوس ژن بانکه موجود در یجدا 22و 

را آشکار کرد که چهار رخداد در  یبیوجود نه رخداد نوترک
ــجدا ــاهی ــا(نخــود  يه ــ، دو رخــداد در جدا)رانی ــاهی يه
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  حرفی نمایش دادههاي تعیین نوترکیبی به صورت تکروش. FBNYVهاي مختلف جدایه Mرخدادهاي نوترکیبی در قطعه ژنومی : 7جدول
ــده ــدش  R :RDP ،G :GENECONV ،B :BOOTSCAB ،M :MACHI ،C :CHIMERA ،S :SISCAN ،T :3SEQ .P value. ان

  .دهد با فونت ایتالیک و ضخیم در جدول آورده شده استمربوط به روشی که بالاترین میزان حمایت از هر نوترکیبی را نشان می
Table 7. Recombination events detected in DNA-M of FBNYV isolates. The recombination detection methods that 
detected the illustrated recombination events are indicated by a single letter: R, RDP; G, GENECONV; B, 
BOOTSCAN; M, MACHI; C, CHIMAERA; S, SISCAN; T, 3SEQ. The P value listed is for the method yielding the 
greatest support for occurrence of recombination indicated in bold italic type in the detection methods. 

Event Recombinant Recombination 
region 

Potential major 
parent 

Potential minor 
parent 

Detection 
method P value 

1 IR:Maz14:Chi:17 155-460 IR:Raz:88:Chi:16 IR:Alb28:Bean:17 RBGMCST 1.154х10-32 

2 IR:Gol1:Pea:17 106-442 IR:Maz11:Chi:17 IR:Qaz23:Len:16 RGBMCST 7.550х10-31 

3 IR-Lor-1 1-362, 843-993 Lahic13.5-DNAM* IR:Alb28:Bean:17 RGMCS 5.778х10-13 

4 IR-Lor-28 1-428,843-993 Lahic13.5-DNAM* IR:Alb28:Bean:17 RGMCS 5.396х10-12 

5 IR-Ker-21 219-496 Lahic13.5 Unknown RGMCST 1.576х10-14 

6 Ev1-93(Egypt) 860-992  Sy36(Syria) Unknown RGBMCT 5.773х10-13 

7 IR:Gol9:Pea:17 1-453, 963-993 IR:Maz1:Chi:17 IR:Ka140:Faba:16 GMCS 8.988х10-11 

8 Ev1-93(Egypt) 62-224 Sy36(Syria) TuF4(Tunisia) RGMCT 2.467х10-6 

9 IR:Rab:14A1:Len:16 1-223,  818-994 IR:Raz:77:Len:16 IR:Maz11:Chi:17 RBMCST 3.379х10-5 

  
 ـ، دو رخداد در جدا)رانیا( ینخودفرنگ و ) مصـر (ه بـاقلا  ی

). 7 جــدول(بــود ) رانیــا(ه عــدس یــک رخــداد در جدایــ
 RDP4د شـده توسـط برنامـه    یی ـتأ یبین نرخ نـوترک یشتریب
مربـوط  ) رانیا يهاهیچهار رخداد از هشت رخداد در جدا(

. ت اسـت ی ـباشـد کـه حـائز اهم   ینخـود م ـ  يهـا هیبه جدا
 یاصل يوالدها یبیاز نوترک یه نخودفرنگین دو جدایهمچن

و دو والـد  ) MK560486و  MK560487(ه نخود یدو جدا
ــ ــجدا یفرعـ ــاهیـ ــدس  يهـ ــاقلا ) MK560490(عـ و بـ

)MK560491 (ين تعداد رخدادهایشتریب. اندوجود آمدهبه 
ل ی ـتواند دلیم ینخود و نخودفرنگ يهاهیدر جدا یبینوترک

زبـان  یاهان به عنـوان م ین گیدتر بودن ایبر جد یمبن يگرید
FBNYV ــد ــوترک . باش ــوع ن ــاط داغ وق ــواح یبینق  یدر ن

در تنوع و  ینواح نینقش ا انگریواقع بود که ب ررمزکنندهیغ
هـا و  روسیدر بـابوو  یبینـوترک . است هاروسینانووتکامل 

 یمشـابه  ي، الگـو ssDNAژنـوم   يدارا يهـا روسیر ویسا
ن شـده خـارج از منـاطق    یـی شتر نقاط شکسـت تع یدارد و ب

 .Lefuevere et al. 2009, Stainton et al)رمزکننده هستند 

 یعــیل عــدم انتخــاب طبیــدلن امــر احتمــالاً بــهیــا. (2012
است کـه منجـر    رمزکننده یرخ داده در نواح يها یبینوترک

. شـوند یا با ساختار نامناسب میناقص  يهانیان پروتئیبه ب
ــدل ــدر ب يگــر وجــود خاســتگاه همانندســازیل دی رون از ی

 ـدر ژنوم و یچارچوب ژن اسـت کـه    ssDNA يهـا روسی
وابســته بــه  یبیان نــوترکیــدر جر ینقطــه شکســت مناســب

  (Alberter et al. 2005)گردد یوب ممحس يهمانندساز
روس بافـت  یق حاضر، ویج تحقیدر مجموع براساس نتا

ران یا یمختلف از جمله نخودفرنگ يهازبانیمرده باقلا از م
-هیجدا DNA-M یقطعه ژنوم یل مولکولیتحل. شد یابیرد
عنـوان  زبان بـه یر نقاط جهان نشان داد که میران و سایا يها
 ـا يهاهیجدا یعیانتخاب طبک عامل مهم در ی  ـن وی روس ی

بـا   M یروس براساس قطعـه ژنـوم  ین ویا ییبوده و تبارزا
 ـجدا ییایخاستگاه جغراف  ـهـا ارتبـاط ز  هی تنـوع  . دارد يادی

 ـو ین قطعه ژنومیدر ا یکم یکیژنت ن شـد کـه   یـی روس تعی
در  یبین نقـش نـوترک  یهمچن. بود یتحت فشار انتخاب منف

 یداغ خارج از چارچوب ژنروس و در نقاط ین ویتکامل ا
ک قطعه از هشت قطعه ین حال، استفاده از یبا ا. آشکار شد

در  یینهـا  يری ـگجـه ینت يروس ممکن است بـرا یو یژنوم
 ـو ییو تبارزا یکیخصوص تنوع ژنت نباشـد و   یروس کـاف ی

اسـتفاده   با يشتریتر، مطالعات بیج قطعیدن به نتایرس يبرا
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نظر به يضرور هاهیداج یژنوم قطعات تمامکامل  ترادفاز 
  . رسدیم

   یقدردان
 ـق با حماین تحقیا دانشـگاه تهـران در قالـب     یت مـال ی

از  یو بخش ـ 15/6/73148924با شماره طرح  يرساله دکتر
قـات  یتحق یدر مؤسسـه مل ـ  یآن در قالب فرصت مطالعـات 

ه انجام شـده  یپولدر شهر مونت (INRA)فرانسه  يکشاورز
  .است
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