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  دهیچک
 يها يبوده و امروزه در سراسر چغندرکار چغندرقند کننده آلودهروس یو یپوت، تنها )Beet mosaic virus, BtMV(چغندر  کییموزا روسیو

 یدژنره عموم يبا استفاده از آغازگرها) Ir-VRU(روس ین ویاز ا يا هیدر مطالعه حاضر ژنوم کامل جدا. جهان پراکنش دارد
ه یژنوم کامل جدا. شد یابی یتوالران یدر ا ربا نیاول يبرا RACE-'5ن روش یشده و همچن یطراح یاختصاص يها، آغازگرها روسیو یپوت
باز  168و  165ب یبه ترت UTR-'3و  UTR-'5 يها باز طول داشته، و بخش poly-A ،9591گرفتن دنباله  در نظربدون  ،BtMV یرانیا
 3086 طول به ینیپروتئ یکد شدن پل. دیگرد ییه شناساین جدایدر ا PIPOن و یپروتئ یپل یمعمول، چارچوب ژن يها فیموت .باشند یم
 یرانیه اینشان داد که جدا BtMVه مختلف یپنج جدا يها بر رو یبربررس .دیگرد ینیش بیپ نیپروتئ ین پلیا در برش گاهیجا و نه دینواسیآم
ز ین یل تبارزائیتحل. دهد یمنشان  ییکایه آمرین تفاوت را با جدایشتریگر بیو از طرف د داشته ینیو چ یه آلمانیبه دو جدا يادیز یکسانی

  .دهد یمنشان  BCMV سوپر گروهک عضو از ی عنوان بهرا  Ir-VRUه یجدا
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Abstract 
Beet mosaic virus (BtMV), the only potyvirus infecting beets, is distributed worldwide in beet growing 
areas. Here we report the full-length genome sequence of a BtMV isolate from Iran (Ir-VRU), which has 
enabled us to better understanding the evolutionary history of the virus. The complete nucleotide sequence of 
Ir-VRU genome was determined using degenerate and specific primers and 5'-RACE and The complete 
genomes consisted of 9591 nucleotides, excluding the poly-A tails. The genome has a 165 nt 5´-UTR and a 
168 nt 3´-UTR. The RNA of Ir-VRU potentially encodes a single polyprotein of 3086 amino acid residues 
and has a deduced genome organization typical for members of the genus Potyvirus. Study on five different 
BtMV isolates showed that Iranian isolate closelly related to German and Chinese isolates, and on the other 
hand, it showed more differences with American isolate. Phylogenetic analysis, along with other potyviruses, 
also presents the Ir-VRU as a member of the BCMV supergroup.
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  مقدمه
 یاهیــگ L.  Beta vulgaris یعلمــ نــام بــاچغندرقنـد  
ــاله از ت ــدوس ــان   Chenopodiaceaeره ی ــه در زب ــت ک اس

 .Langer et al( شودیاطلاق م Sugar beetبه آن  یسیانگل

 ـون یتوسـط چنـد   یعیطب طور بهچغندرقند . )1991 روس ی
 ـتوان به و یمها  روسیون یاز ا. شود یآلوده م  يروس زردی
، )BWYV( 2چغندر یغرب يروس زردی، و)BYV( 1چغندر

 ـ، و)BChV( 3روس سبزرد چغنـدر یو روس رگبـرگ زرد  ی
ویـروس پیچیـدگی بـرگ    ، )BNYVV( 4ک چغندرینکروت
) BtMV( 6ک چغنـدر یی ـروس موزایو و )BCTV( 5چغندر
 از 1898 سـال  در ابتـدا ک چغنـدر  یی ـروس موزایو. نام برد
 ریسـا  و کـا یآمر از 1915 سـال  در سـپس  و فرانسـه  شمال

 ـ يبـرا  و شده گزارش ییاروپا يکشورها  توسـط  بـار  نیاول
 ـگرد فیتوص ـ راسـل   Milne 1988, Russell( اسـت  دهی

 ـزان خسـارت ا ی ـاطلاعات مربوط به م. )1971  ـن وی روس ی
ن مورد صـورت  یدر ا یار محدود بوده و مطالعات اندکیبس

بـر محصـول چغندرقنـد    %  20تا روس ین ویا. گرفته است
د بذر بـه  یتول يبذر يکند و در چغندرها یخسارت وارد م

 & Dusi 1999, Watson( ابـد ی یم ـکـاهش  % 50زان ی ـم

Watson 1953( .یزبـــانیدامنـــه م BtMV  محـــدود بـــه
ن یهمچنــ. باشــد یشــاوند آن مــیاهــان خویچغندرقنــد و گ

ز ک چغنـدر ا ییکاهو توسط موزا یعیطب یاز آلودگ یگزارش
ک یی ـروس موزایو. )Wang et al. 2008(ن وجود دارد یچ

 Myzus(خصوص شته سبز هلو  ها به چغندرقند توسط شته

persicae ( ابـد  ی یا انتقال میناپا طور بهدرصد  50با راندمان

 
1 Beet yellows virus 
2 Beet western yellow virus 
3 Beet chlorosis virus 
4 Beet necrotic yellow vein virus 
5 Beet curly top virus 
6 Beet mosaic virus 

)Summers et al. 1990( .يهــاکــرهیپ BtMVيالــهی، م 
-ینـانومتر م ـ  13نانومتر و عرض  730 به طولر یپذ خمش
دالتـــون  BtMV 34700 ین پوششـــیوزن پـــروتئ .باشـــد

ک و ی ـمونوژنیا ازنظـر ک چغنـدر  یی ـروس موزایو. باشد یم
، Bean yellow mosaic virus يهـا  روسیک با ویسرولوژ

Potato virus Y  وSoybean mosaic virus  در ارتبــاط
 ـو. )Rogov et al. 1991(اسـت   ک چغنـدر  یی ـروس موزای

. باشـد  یم Potyviridaeاز خانواده  Potyvirusعضو جنس 
کـد شـده توسـط     نیپروتئ یپلها،  روسیو یر پوتیهمانند سا

ن بــا یپــروتئ دهنــاز بــه یســه پروتئ تیــروس براثــر فعالیــو
ژنـوم   ´5 يدر انتهـا  .شـود یشکسته ممختلف  يعملکردها

 ـ ´3 يو در انتهـا ) Vpg(ن متصل بـه ژنـوم   یک پروتئی ک ی
   .)Nemchinov et al. 2004(ن قرار دارد یآدن یپل ي دنباله

 ـا یپراکنش جهـان  باوجود  ـن وی  يهـا  گـزارش و روس ی
 ـمتعـدد از ا   .Farahmand et al. 2017, Jalali et al(ران ی

2001, Jalali et al. 2004( ران یــدر ا تــاکنون، ژنــوم آن
قـرار نگرفتـه اسـت،     موردمطالعـه ق و کامـل  یصورت دق به

از سراسـر   یاندک یژنوم يها یروس توالین وین از ایهمچن
ن موضـوع در پـژوهش   یبا توجه به ا. است شده ثبتجهان 

 ـو یرانیا ي هیحاضر ژنوم جدا ک چغندرقنـد  یی ـروس موزای
  .دیگرد یتوالن ییکامل تع طور به

  ها مواد و روش

  ر ژنومیو تکث .استخراج آر ان ا ،BtMVه یجدا

 ـانجـام ا  يبرا  ـجدان پـژوهش از  ی  Ir-VRUه خـالص  ی
 ـون ویک چغندر موجـود در کلکس ـ ییروس موزایو -روسی

عصر رفسنجان که از مزارع چغندرقنـد   یولدانشگاه  یشناس
شده بـود،   يجداساز 1394مرودشت استان فارس در سال 

سالم چغندرقنـد  يهابوته يبر رو یکیمکان یزنهیپس از ما
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تـاولی  بـه صـورت موزاییـک و     B( B. vulgaris(و جوان ) A(هاي بالغ  علائم جدایه ایرانی ویروس موزاییک چغندر روي برگ .1شکل 
  . ي نکروزهها به صورت لکه) D( C. quinoaبه صورت موزاییک و ) N. benthamina )Cشدن، 

Fig 1. Symptoms of the Iranian isolate of Beet mosaic virus on A) adult and B) young leaves of B. vulgaris as 
mosaic and mottle, D) N. benthamina as mosaic and C) C. quinoa as chlorotic spots. 

  
)Beta vulgaris( ،Nicotiana benthamiana  و

Chenopodium quinoa )کل  .آر ان ا. استفاده شد )1 شکل
 Topت ی ـبـا اسـتفاده از ک   BtMV- Ir-VRUبوته آلوده به 

Plant and Fungi RNA Purification kit )  شرکت توپـاز
 ـبر اساس دستورالعمل شرکت استخراج گرد) رانیا -ژن . دی

 RevertAid RT  )Thermoت یــســپس بــا اســتفاده از ک

Scientifc, USA (ــا ــ يو آغازگرهـ  cDNA، یاختصاصـ
شده توسط شـرکت سـازنده در    هیتوصطبق روش  یروسیو

 ـه گردی ـتر تهیکرولیم 20 ییدو مرحله و در حجم نها در . دی
 12الگو در حجـم   .آر ان او  یمرحله اول آغازگر اختصاص

ــنج دق یکرولیم ــدت پ ــه م ــر ب ــایت ــه در دم  ي درجــه 65 يق

کلر قرار داده شـد، سـپس در   یدستگاه ترموساوس در یسلس
هـا بـه   لولـه  dNTPهـا و   میمرحله پس از افزودن بافر، آنـز 

وس در یسلســ ي درجــه 42 يک ســاعت در دمــایــمــدت 
 يبـرا . قـرار گرفتنـد  ) BioRad T100(کلر یدستگاه ترموسا

ــنش   ــام واک ــاده  PCRانج ــول آم  Taq DNA ي از محل

Polymerase 2x Master Mix Red )Ampliqon, 

Denmark (ج حاصـل از  ینتـا  یبررس منظور به. استفاده شد
PCR ک درصد همراه بـا نشـانگر   ی، ژل الکتروفورزDNA 
) Thermo Fisher Scientific, USA( يجفـت بــاز  100

  .قرار گرفت مورداستفاده
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براي تـوالی یـابی جدایـه ایرانـی     ) DQ674264.1براساس رس شمار (شده  یطراحمشخصات آغازگرهاي دژنره و اختصاصی   .1 جدول
  .ویروس موزاییک چغندر

Table 1. List of specific primers designed for genome sequencing of Beet mosaic virus. 

Primer Primer Sequence Length of Amplicon Position of Amplicon 
Bt-1-F CATCTCAATACAACACATGC 744 10-753 
Bt-1-R AATTTCAACAGGGATATTCC 
Bt-2-F GCGAGGAAGAAAACCCCGAA 619 652-1251 
Bt-2-R CACAGGCCATTTTGTGGCAT 
Bt-3-F GCTTGTTCCAGCTCAGAAGG 751 1155-1905 
Bt-3-R CCCCTTAAGTGCTTGTCGTG 
Bt-4-F CAGGACCTTGCAACAGCATG 781 2248-3028 
Bt-4-R GCGGTTTGTGCTTGTACACA 
Bt-5-F CAAATTTCAGTGAGCGATTT 750 2900-3649 
Bt-5-R GTGTGCTGAACACTGATTTG 
Bt-6-F ATGAGAAGAAGCTAGAGAAA 588 3530-4117 
Bt-6-R TCACACTTATATTGCTTGAG 
Bt-7-F GAAGGGCTACTTGGTCACAA 500 4482-4981 
Bt-7-R CACAGCCATTGAAATGAACT 
Bt-8-F TGACACACAATGTTACATCA 791 4862-5652 
Bt-8-R TATCAGAAGATCTGTTGCAG 
Bt-9-F AGCAGGTATGGTCAACAACA 715 5400-6114 
Bt-9-R GAAATAAGCTTGAATTCCGG 
Bt-10-F CGAGACGCTTCGTACACATG 750 5900-6649 
Bt-10-R AACGTGAACCAACCAAGCAA 
Bt-11-F ATGTGAAGGACAAAGACATG 768 6530-7293 
Bt-11-R ACCTACAGTTATCGGACCAG 
Bt-12-F ACACATGAGGAAGCAGCCAG 863 7174-8036 
Bt-12-R ATCGCGTAATGCATTGCAAG 
Bt-13-F TGATAGCTCTCTCACACCTT 744 7800-8543 
Bt-13-R TTCCAGTACTTGACAAGCTC 
CIfor GGIVVIGTIGGIWSIGGIAARTCIAC 700 3812-4497 

(Ha et al. 2008) CIrev ACICCRTTYTCDATDATRTTIGTIGC 
HPfor TGYGAYAAYCARYTIGAYIIIAAYG 700 1620-227 

(Ha et al. 2008) HPrev GAICCRWAIGARTCIAIIACRTG 
M4T GTTTTCCCAGTCACGAC(T)15 1700 7993-9591 

(Chen et al. 2001) Sprimer GGXAAYAAYAGYGGXCAZCC 
X=A/G/C/T; Y=T/C; Z=A/G* 

  
  ر ژنومیتکث ياستراتژ
 ـکامل ژنـوم و  ین توالییتع منظور به ، از مـوردنظر روس ی

ــتراتژ ــا Primer-walking ياس ــتفاده از آغازگره ــا اس  ي، ب
 ـو یپـوت  یدژنره عمـوم  ، CIrev ،CIfor ،HPfor(هـا   روسی

HPrev )Ha et al. 2008( ،M4T  وSprimer )Chen et 

al. 2001( ( ـو یاختصاص ـ يآغازگرهـا و  ک یی ـروس موزای
بهـره بـرده    RACE-'5بـه همـراه روش   ) 1 جدول(چغندر 

، پس از مطالعه یاختصاص يآغازگرها یطراح منظور به. شد
حاصــل از قطعــات  یبــر اســاس تــوال یمقــدمات یتبــارزائ

 ـن جدایتر کینزددژنره،  يرشده توسط آغازگرهایتکث ه بـه  ی
بـا  (جفـت آغـازگر همپوشـان     13و  ییشناسا یرانیه ایجدا

 ـجدا یبر اساس تـوال ) یباز همپوشان 100حداقل   ین ـیه چی
)DQ674264.1 (افــزار  بــا اســتفاده از نــرمVector NTI 

Advance™ 11 5روش در . شـد  یطراح ـ'-RACE ي، بـرا 
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 ـ يبـرا . شـد  استفاده Bt-2-R آغازگر از cDNA ساخت  یپ
 از nested PCR يبــرا و ادشــدهی آغــازگر از اول، آر یس ـ

 . شد استفاده Bt-1-R نام به يگرید یاختصاص آغازگر

  روسیژنوم و یابی یتوال
قطعــه و  16در  مــوردنظره یــر ژنــوم جدایــپــس از تکث
 ی، تمـام يری ـنان از خالص بـودن قطعـات تکث  یحصول اطم
منظـور   به یکره جنوببه شرکت ماکروژن  PCRمحصولات 

 ـدر دو جهـت، ارسـال گرد   یابی یتوال مقایسـه  پـس از  . دی
در پایگـاه   BLASTبـا اسـتفاده از برنامـه    خـام   يهـا  یتوال

 يافزارهـا  ها توسط نـرم  ید آنها، توالیو تائ NCBIاطلاعاتی 
SnapGene Viewer  وMEGA7 ت یدرنهاش شده و یرایو

مونتـاژ   Vector NTI Advance™ 11افزار  با استفاده از نرم
  . دیگرد

  IR-VRUه یکامل جدا یل توالیوتحل هیتجز

 ـپس از و منظـور   هـا، بـه   یش و مونتـاژ کـردن تـوال   یرای
 ORFافـزار تحـت وب    ، نـرم یاحتمال يهاORF ییشناسا

Finder  از ســـرورNCBIیترجمـــه تـــوال ي، بـــرا ORF 
از ابزار موجود در سـرور   يدینواسیآم یتوال بهشده  ییشناسا

ExPASy ياز سرورها ینیپروتئ يها دامنه ییشناسا يو برا 
NCBI ،ExPASy  وPfam دا کردن یپ يبرا. دیاستفاده گرد

 ـشده، ژنـوم جدا  حفاظت يها فیبرش و موت يها گاهیجا ه ی
-MEGAافزار  گر در نرمید يها هیجدار یهمراه با سا یرانیا

بـرش   يهـا  گـاه ید جای ـتائ يبرا. قرار گرفت یموردبررس 7
افــزار  توســط نــرم  موردبحــث یشــده تــوال  ییشناســا

NetPicoRNAV1.0 دیل گردیتحلز ین . 

  یتبارزائ یبررس

-Lبا متـد  ( MAFFTافزار  ها توسط نرم يف سازیرد هم

INS-I ( وTranslatorX موجـود در   يها گپ. انجام گرفت

 Posortافـزار   شـده توسـط نـرم    يف سازیرد هم يها یتوال
توسط  يدینواسیآم ینیجانش يها مدلن یبهتر. حذف شدند

ــرم ــزار نـ ــمشـــخص گرد prottest-3.4.2 افـ ــپس . دیـ سـ
بـر   یمحاسبه روابط تبـارزائ  يبرا RAxML-8 يافزارها نرم

مورداستفاده قـرار   Maximum likelihoodتم یالگوراساس 
 يهـا  درخـت  يزان اعتبار توپولـوژ یم یابیارز يبرا. گرفت
 ـدرنهاو . بهره گرفته شد SH-likeاز روش  شده محاسبه ت ی
رســم  Figtree 1.4.4توسـط    شــده محاسـبه  يهــا درخـت 

  . دیدگر

  ج و بحثینتا
  یر قطعات ژنومیتکث

ــ ــات تکث یبررس ــقطع ــواح يری و  HC-Pro ،CI یاز ن
در ژل آگـارز  ) دژنره يحاصل از آغازگرها(ژنوم  ´3 يانتها

 1700و  700، 700ب بـه طـول   ی ـبه ترت یوجود قطعات% 1
 ریسـا  ری ـتکث يبـرا ). A -2 شـکل (بـاز را نشـان داد    جفت
 یاختصاص آغازگر جفت 13 از موردمطالعه روسیو ینواح

 را شـده  محاسـبه  قطعـات  آغازگرها نیا یتمام. شد استفاده
 بـا  یانـدک  یراختصاصیغ يباندها و نمودند ریتکث یدرست به

 -2شـکل  (شـد   مشـاهده  آغازگرها نیا از یبرخ از استفاده
B(.   5  روش يریکـارگ  بـه  بـا´- RACE   ژنـوم  ´5 يانتهـا 

  .ر شدیباز تکث جفت 770اندازه  موردمطالعه به هیجدا

 BtMV یرانیا هیژنوم جدا ساختار یبررس

در دو جهـت   ین توالییهمپوشان و تع قطعه 16ر یبا تکث
ن و ییتع BtMV- Ir-VRUه یجدا کامل ، ژنوم)خوانش 32(
. دیثبـت رس ـ  بـه  KY012334رس شمار  با GenBank در

 ـ صـورت  بـه  Poly-A يانتهـا  جـز  به روسین ویا ژنوم  کی
 مشـابه بـوده کـه    باز 9591 طول به رشته تک .آر ان ا قطعه

 ـو( ها روسیو یاکثر پوت  بـه  Scallion mosaic virusروس ی
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هـاي دژنـره    بـا اسـتفاده از آغـازگر    RT-PCRیرشده جدایه ایرانی ویروس موزاییک چغنـدر در آزمـون   تکثقطعات ژنومی ) A .2شکل 

Sprimer  وM4T ) چاهکS( ،CIRev  وCIFor )  چاهـکC ( وHPRev  وHPFor )  چاهـکH .(M   بـازي  جفـت  100مـارکر .B (
. شده براي جدایه ایرانی ویـروس موزاییـک چغنـدر    یطراحجفت آغازگر اختصاصی  13با  RT-PCRیرشده در آزمون تکثقطعات ژنومی 

  .بازي جفت 100مارکر  Mقطعات تکثیرشده با این آغازگرها و  Bt13تا  Bt1هاي  چاهک
Fig 2. A) Amplified genomic segments of the Iranian isolate of Beet mosaic virus by RT-PCR using M4T and 
Sprimer (S), CIFor and CIRev (C) and HPFor and HPRev (H) degenerate primers. M, 100 bp DNA ladder. B) 
Amplified Genomic segments with RT-PCR using specific primers of Beet mosaic virus (Bt1 – Bt13). M is 100 bp 
DNA ladder. 

  
 10820بـه طـول    Sweet potato virus Cبـاز،   9324طول 
ــاز ــ) ب ــترک .باشــد یم ــنوکلئوت بی ــوم يدی  ریســا ماننــد ژن
ــوت ــو یپ ــا روسی ــه ه ــورت ب  G+C% 44 و A+U% 56 ص
: اسـت  صـورت  نیبـد  زی ـن بازهـا  از هرکدام تعداد. باشد یم

 ،%) 144/20( 1932 نیتوزیس ،%) 867/24( 2385 لیاوراس
%).  023/24( 2304 نیگــوان و%)  967/30( 2970 نیآدنــ

 ORF Finder نیــآنلا افــزار نــرم توســط یچــارچوب ژنــ
 اهـان یگ يهـا mRNA مانند آغاز کدون نهیزم. شد ییشناسا
 در AAAAUGGC صـــورت بـــه) Hull, 2009( دولپـــه
ــموقع ــدون پا 163-170 تی ــو ک ــموقع در UAA انی  تی

 در UTR-'5 شـونده  رمز ریغ هیناح. ن شدییتع 9421-9423
 يباشـد کـه حـاو    یم ـ دینوکلئوت 165 ژنوم به طول يابتدا
بوده که  ند ترجمهیمرتبط با فرآ CAA یتوال از تکرار پانزده

اسـت   شده گزارش زین ها روسیو یپوت ریسا يبرا نیازا شیپ
)Gallie et al. 1987, Gallie et al, 1992 .(از ياریبس ـ در 
 potybox  نام به يا شده حفاظت يها یتوال ها روسیو یپوت

a و potybox b هـا  آن نقش منابع یبعض در که دارد وجود 

 شـده  یابیارز مهم روسیو يهمانندساز ای ترجمه ندیفرآ در
 UTR-'5 هی ـناح يابتـدا  در کـه  ACAACAC یتـوال . است
 دارد قـرار  IR-VRU هیجدا) 19-25 يها يدینوکلئوت( ژنوم

 ـز حـد  تـا  ) AxACAACAU )potybox a یتـوال  بـا  يادی
 ـو یپوت در مذکور فیموت. دارد مشابهت  واجـد  يهـا  روسی

 ـد 15 دی ـنوکلئوت از پس عموماً آن  Turpen( شـود  یم ـ دهی

) potybox b( UCAAGCA فیموت با مشابه یتوال). 1989
 UCAAGCA صورت به هیجدا نیا ژنوم UTR-'5 هیناح در
 ـ که طور همان. دیگرد افتی 111-117 تیموقع در  تـر  شیپ

 کـدون  بـا  166-168 تی ـموقع از یاصـل  ORF شـد  اشاره
AUG کــدون بــا 9421-9423 تیــموقع در و شــده شــروع 
UAA ـا. ابـد ی یم ـ خاتمه   دی ـنوکلئوت 9258 يدارا ORF نی
 به ینیپروتئ یپل شدن رمز باعث شود یم ینیش بیکه پ بوده
 در موجود ابزار از استفاده با. شود یم دینواسیآم 3086 طول
 ین ـیش بین پیپروتئ یپل یمولکول وزن  ExPASy تیسا وب

 ـا دنبـال  بـه . شـد  زده نیتخم دالتون لویک 94/349شده،   نی
ORF ــناح ــغ هی ــز ری ــونده رم ــه UTR-'3 ش ــول ب  168 ط
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 يانتهـا  در شـونده  رمـز  ریغ هیناح نیا. دارد قرار دینوکلئوت
موجـود در   يها یتوال .شود یم ختم Poly-A دنباله به خود

GenBank   3ه ی ـنشان دادند کـه طـول ناح´-UTR ـ  ن یدر ب
ــوت ــو یپ ــنوکلئوت 166هــا از  روسی  Pea seedborne(د ی

mosaic virus (  د ی ـنوکلئوت 569تـا)Leek yellow stripe 

virus(ـا بر اساس: است ریمتغ  -´3ه ی ـطـول ناح هـا   ن دادهی

UTR ـ  نیتـر  جـزو کوتـاه   موردمطالعهه یدر جدا  ن یهـا در ب
 ییهـا  روسین نظر مشابه ویباشد که از ا یها م روسیو یپوت

  .است CYVVو  BYMVمانند 

  Ir-VRUدر ژنوم  یبرش احتمال يها گاهیجا ییشناسا

ن یبرش و همچن يها گاهیجا یت احتمالیبر اساس موقع
 ـو یبا پوت يساز فیهم رد ت ی ـگـر، نـه موقع  ید يهـا  روسی
بـا در نظـر   . شـد  یین شناسایپروتئ یبرش پل يبرا یاحتمال

ن رمـز شـده توسـط    یپـروتئ  یبرش در پل ـ يها گرفتن محل
حاصـله بـه همـان     يهـا  نی، پـروتئ BtMV-Ir-VRUه یجدا
. اسـتقرار دارنـد   Potyviridaeره ی ـشده در ت ب حفاظتیترت

ناز یپروتئ: دخالت دارند BtMVژنوم  برش درناز یسه پروتئ
P1ناز ی، پروتئHC-Proناز ی، پروتئNIa-Pro .در بـرش  محل 
 دی ـپپت يد يرو بر احتمالاً P1 سترونیس یلیکربوکس يانتها
Y/S ماننـد   ییها روسیمشابه وگاه برش ین جایا. دارد قرار

Cowpea aphid-borne mosaic virus  وCocksfoot 

streak virus بـرش  گـاه یجا. باشد یم HC-Pro يانتهـا  در 
 فی ـموت از یبخش ـ کـه  دارد قرار سترونیس نیا یلیکربوکس

 .Carrington et al(باشـد   یم ـ YXVG/G شـده  حفاظـت 

 ،Q/A، Q/S يدهای ـپپت يد در گرید تیموقع هفت .)1989
Q/G و E/G نـاز یپروتئ توسط NIa-Pro  خورنـد  یم ـ بـرش 

شـده   یمعرف ـبـرش   يها گاهیکه کاملاً مشابه جا) 3 جدول(
 Riechmann et(باشد  یم NIaپروتئاز  يچمن برایتوسط ر

al. 1992( .ـهـم رد  از حاصل جینتا بر علاوه     و يسـاز  فی

  

شـده در پلـی پـروتئین     ییشناسـا هـاي  بـرش    جایگـاه  .2جدول 
تحت افزار  با استفاده نرم Ir-VRUي   رمزگذاري شده توسط جدایه

 .NetPicoRNAV1.0 وب
Table 2. Identified cleavage sites of the deduced 
polyprotein for the Ir-VRU isolate using the 
NetPicoRNAV1.0 web application. 

Location Residue Comment Sequence Position 
NIb/CP Q Potential IVTYQGDEK 2809 
 Q Potential IALVQSEIG 1952 
NIa/NIb Q Potential EVVEQGYSS 2293 
6K2/VPg Q Potential IVQYQGKRR 1855 
6K1/CI Q Potential EVKYQSLDE 1169 
 E Potential LPEEEGKAE 1109 
 Q Potential IRSHQGEFT 2107 
CI/6K2 Q  TVQYQSATD 1803 
P3/6K1 Q  EVEYQANKV 1117 
VPg/NIa E  VVREEGKSI 2046 

  
 زی ـن NetPicoRNAV1.0 افزار نرم ها، هیجدا ریسا با سهیمقا

. نمــود دیــتائ را شــده ییشناســا یبرشــ يهــا گــاهیجا اکثــر
 ،NIb/CP، NIa/NIb بـــه مربـــوط بـــرش يهـــا گـــاهیجا

6K2/VPg 6 وK1/CI ـا توسـط  کامل طور به   افـزار  نـرم  نی
 یولــ. شــدند ییشناســا یاحتمــال بــرش گــاهیجا عنــوان بــه
ــاهیجا ــا گ ــرش يه ــرید ب ــد گ  و CI/6K2، P3/6K1 مانن

VPg/NIa 2 جـدول ( دنـد یگرد دیتائ يتر نییپا احتمال با(. 
ن ین در پـروتئ یسـر  يمانند حضور دامنه پروتئـاز  يشواهد

NIa )H2092-X43-D2167-X69-C2198-G2199 ( وP1 
)I286VRGR290 (ــ  ــرش پل ــان ب ــروتئ یامک ــاملاً یپ ن را ک

ز ی ـن يهـا  تفاوت .)Adams et al. 2005(سازند  یمحتمل م
ر یه بـا سـا  ین جدایشده در ا ییبرش شناسا يها گاهین جایب

 ـ  یمثال، جا يبرا. ها وجود دارد روسیو یپوت ن یگـاه بـرش ب
NIa  وNIb )Q/G (ـیها را روسیو ین پوتیدر ب   یج بوده ول
 ـیسا . اب اسـت ی ـنسـبتاً کم ) CP )Q/Gو  NIbن یت برش ب
برش ممکن اسـت باعـث    يها گاهیدر جا يها ن تفاوتیچن
ماننـد   ییها روسیبه و ن نسبتاًیپروتئ ین برش پلییپا ییکارا

TEV  شود)Varrelmann et al. 2007( .  
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هاي ویروس موزاییک چغنـدر نسـبت بـه جدایـه      نواحی مختلف جدایه) درون پرانتز(و آمینواسیدي  یدينوکلئوتدرصد یکسانی  .3جدول 
  .ایرانی

Table 3.  Nucleotide and amino acid identities of different regions of Beet mosaic virus isolates in comparsion 
with the Iranian isolate. 

CP NIb NIa VPg 6K2 CI 6K1 PIPO P3 HC-Pro P1  
98 

(99) 
97 

(100) 
98 

(100) 
98 

(100) 
98 

(96) 
98 

(99) 
97 

(100) 
99 

(100) 
97 

(100) 
96 

(98) 
89 

(91) 
Ge 

98 
(99) 

97 
(100) 

95 
(100) 

93 
(96) 

90 
(94) 

92 
(99) 

90 
(100) 

94 
(91) 

87 
(89) 

93 
(98) 

90 
(92) 

IM 

98 
(99) 

98 
(100) 

98 
(100) 

97 
(99) 

94 
(92) 

98 
(99) 

99 
(100) 

99 
(98) 

97 
(97) 

96 
(98) 

88 
(91) 

Xi 

93 
(97) 

89 
(98) 

89 
(96) 

89 
(98) 

88 
(92) 

91 
(99) 

91 
(100) 

94 
(89) 

87 
(89) 

89 
(94) 

88 
(90) 

Wa 

  
  Ir-VRU ژنوم در شده حفاظت يها فیموت یبررس

 یاختصاص ـ شـده  حفاظـت  يدینواس ـیآم فیموت نیچند
 ـو یپوت  ـجدا نیپـروتئ  یپل ـ یتـوال  در هـا  روسی  Ir-VRU هی

 ـ اختلافـات  يدارا ها آن از یبرخ که شد ییشناسا  بـا  یجزئ
 ـجدا P1 نیپـروتئ . اسـت  نیش ـیپ يهـا  گزارش  Ir-VRU هی
 3/35 معـادل  یمولکـول  وزن که است دینواسیآم 313 شامل

ــویک ــون  ل ــا. دارددالت ــروتئ نی ــریمتغ نیپ ــروتئ نیرت  نیپ
 تنهـا  ها روسیو یپوت ریسا با سهیمقا در است یروسیو یپوت

ــداد ــدک تع ــناح یان ــت هی ــده حفاظ ــش در ش ــا بخ  يانته
 تیــفعال بــه مربــوط زیــن آن کــه دارد وجــود یلیکربوکســ
 دامانـه ). Revers & García 2015( باشـد  یم ـ ينـاز یپروتئ
ــتیپروتئول ــموقع در IVRGR کیـ ــوال 285-290 تیـ  یتـ

 فی ـموت دو نیهمچن ـ. دارد قـرار  یرانیا هیجدا يدینواسیآم
. شـد  ییشناسـا  هیناح نیا در) DAR و GWSGLIL( گرید
 وزن و دینواسیآم 456 طول به یرانیا هیجدا HC-Pro هیناح

 نیتـر  شـده  حفاظـت  از یک ـیدالتـون   لـو یک 4/51 یمولکول
 يسـاز  فیهم رد. باشد یم ها روسیو یپوت یژنوم يها هیناح
 باعـث  هـا  روسیو یپوت ریسا با HC-Pro يدینواسیآم یتوال

 يدارا نیپروتئ نیا. شد شده حفاظت فیموت شش ییشناسا
 ـو انتقـال  در کننده مشارکت مهم فیموت سه  شـته  بـا  روسی

-496(و  PTK )KMAC (368-365) ،)624-622: باشد یم

560( FRNK .فیموت LIAGN  بـه  سـلول  درحرکـت  کـه 
 ـو سلول  قـرار  560-564 تی ـموقع در دارد دخالـت  روسی
 فیــــموت). Hammond & Hammond 2003( دارد

SCCVT ـا افت،ی 604-608 تیموقع در توان یم زین را   نی
 ـو ییجابجا در فیموت  Carrington et(دارد  نقـش  روسی

al. 1989 .(یتوال CDNQRD ناشناخته نقش با یفیموت زین 
ــموقع در CDNQRD اســت، ــرار 509-514 تی  در. دارد ق
 ـو یپـوت  ریسـا  برخلاف یرانیا هیجدا  بـا  نیلوس ـ هـا  روسی
 در P3 نیپروتئ. است شده نیگزیجا فیموت نیا در نیآرژن
ــجدا ــیآم Ir-VRU  347 هی ــول دینواس ــته ط  وزن و داش

 فی ـموت. شـد  محاسبه آن يبرا لودالتونیک 31/40 یمولکول
DPY-7X-SP-2X-L ـا. شـد  ییشناسـا  ي هیجدا نیا در   نی

 قــرار نیپــروتئ یپلــ یتــوال 801-814 تیــموقع در فیــموت
 نقـش  نیپروتئ یپل شکستن ندیفرا میتنظ در احتمالاً و داشته
 فی ـموت اسـاس  بر زین PIPO یچارچوب ژن نیهمچن. دارد

GAAAAAA ژنـوم  يدی ـنوکلئوت یتوال 2932 تیموقع در 
 در يگـر ید فیموت). Chung et al. 2008( شد افتی کامل
 دینواســیآم چنــد تنهــا و نشــد افــتی نیپــروتئ نیــا یتــوال

 نیس ـیگل ،)Q861( نیگلوتـام  ماننـد  پراکنـده  شـده  حفاظت
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)G910 (نیسیل و )K924 (نیپـروتئ . افـت ی تـوان  یم را CI 
ــامل ــوده دینواســیآم 634 ش  1/71 آن یمولکــول وزن و ب

 ـا یتـوال  در شـده  حفاظـت  فیموت پنج. است لودالتونیک  نی
 ـا. شد ییشناسا نیپروتئ  ـو ری ـتکث در هـا  فی ـموت نی  روسی
 يکــازیهل .آر ان ا تیــفعال DESH فیــموت. دارنــد نقــش
 در. دارد قرار نیپروتئ یپل 1343-1346 تیموقع در و داشته
 نقش با را LKVSATPP فیموت زین 1369-1376 تیموقع

ــ .آر ان ا بــــه اتصــــال  فیــــموت. افــــتی تــــوان یمــ
GERLQRLGRVGR ــموقع در  يدارا 1516-1527 تیــ

ــفعال ــ ATPase تی ــموت. باشــد یم  يدارا VGSGKST فی
 قرار 1256-1263 تیموقع در و بوده NTP به اتصال نقش
 یتــوال يدارا CI در شــده ییشناســا فیــموت نیآخــر. دارد

VATNIIENGVTL زیدرولی ـه تیفعال آن به و بوده NTP 
 .Fan et al. 2003, Lain et al(اسـت   شـده  داده نسـبت 

1990, Spetz & Valkonen 2003.( داشت توجه دیبا البته 
 .آر ان ا فیموت در نیآلان لیفن ای ستئنیس يدهاینواسیآم که
 نیپـروتئ . اسـت  شـده  نیگزیجا نیسر دینواسیآم با کازیهل

NIb باشـد  یم ـ مهـم  اریبس ـ  شده حفاظت فیموت دو يدارا 
)CDADGS و SGX3SX3NTX30GDD (تی ـفعال در که 

 در بی ـترت بـه  فی ـموت دو نیا. دارند نقش مرازیپل .آر ان ا
 Fan(دارند  قرار 2603-2646 و 2538-2544 يها تیموقع

et al. 2003, Revers & García 2015.( یپوشش ـ نیپروتئ 
)CP (هیجدا IR-VRU 276 وزن و داشـته  طـول  دینواسیآم 

 فیــموت نیاولــ. اســت لودالتــونیک 1/31 آن یمولکــول
 ـا. باشد یم DAG ن،یپروتئ نیا در شده حفاظت  فی ـموت نی

 تی ـموقع در نیهمچن ـ. باشـد  یم ـ لی ـدخ شـته  با انتقال در
ــموت 3019-2975 ــتی RX43D فی ــه شــد اف  آن نقــش ک

 ـو ییجابجا در مشارکت . )Fan et al. 2003( اسـت  روسی
 شـته  با انتقال در مسئول يها فیموت یتمام خلاصه، طور به
)KITC، PTK، FRNK  )HC-Pro(  وDAG )CP ((در 

 .شد افتی موردمطالعه روسیو نیپروتئ یپل

  یتبارزائ یبررس

ــجدا ــیه ای ــر BtMV یران ــم ازنظ ــوال یکســانیزان ی  یت
 ـرا بـا دو جدا ) درصـد  97(ن قرابـت  یشتریب يدینوکلئوت ه ی
دهــد  یمــنشــان ) Xi )DQ674264.1 ینــیو چ Ge یآلمــان

قابـل   ییای ـپـراکنش جغراف  ازنظـر ن موضوع یا). 3 جدول(
 ـگـر جدا یاز طـرف د . باشـد  یمه یتوج  89بـا   ییکـا یه آمری

 ـن جدایدورتـر  يدی ـنوکلئوت  یکسانیدرصد  . باشـد  یم ـه ی
ز ین يها نیپروتئک از یجداگانه هر   یکسانیدرصد  یبررس

بـود و   یج مشـابه یانگر نتایرات در طول ژنوم بییتغ باوجود
 ـهمواره دو جدا را بـه   یکسـان یشـتر  یب یو آلمـان  ین ـیه چی

 ـا بـر اسـاس  . نشـان دادنـد   یرانیه ایجدا  ـین نتـا ی ن یج در ب
ن درصـد  ین بـوده و کمتـر  ین پروتئیرتریمتغ P1ها  نیپروتئ

 يدی ـنوکلئوت یکسـان یدرصـد  . دهـد  یم ـرا نشـان   یکسانی
بوده ار مشابه هم یبس ینیو چ یه آلمانیدو جدا يها نیپروتئ

را در  یتـوجه  قابـل تفاوت  6K2و  6K1ن یو تنها دو پروتئ
 ییکـا یه آمریجدا يها نیپروتئ. دهند یمه نشان ین دو جدایا

Wa )AY206394.2 (یکسانیزان درصد ین میهمواره کمتر 
رسـد   یم ـدهند به نظـر   یمها نشان  هیر جدایرا نسبت به سا

رات یی ـه سـبب تغ ین جدایمتفاوت ا نسبتاً ییایط جغرافیشرا
ــل ــوجه قاب ــت  یت ــده اس ــوم ش ــه یمقا. در ژن ــانیس  یکس

 گـر  نشانه ین جدایا يها نیپروتئ يدیو نوکلئوت يدینواسیآم
 P1 ،HC-Pro يهـا  نیپـروتئ در  نا مترادف يها جهشوقوع 

ط و یبا شرا يدر سازگار عموماًها  نیپروتئن یاست، ا P3و 
 Hull 2009, Revers & García(د نقش دارند یزبان جدیم

دهـد کـه    یم ـهـا نشـان    یبررس ـن یگر ای، از طرف د)2015
خاموش  يها جهشر یژنوم اکثرا درگ ´3بخش  يها نیپروتئ

مختلف نشان  يها هین جدایرا در ب يدیرات شدییبوده و تغ
  . دهند ینم
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-Irپـروتئین   بر اساس مقایسه تـرادف آمینواسـیدي پلـی   

) Gibbs & Ohshima 2010(ژیـبس و اوشـیما   
 ,RyMV( Ryegrass mosaic virusو ) 

Fig 3. The phylogenetic trees calculated by RaxML
sequence of the Ir-VRU alongside with other 
(2010). Two Rymoviruses, Hordeum mosaic virus
NC_001814.1), were used as outgroup.

ها  روسیو ینشان داد که پوت RAxMLله 
شـوند   یم م ـیتقس BCMVو  PVY سوپر گروه

 ـن درخــت جدا  موردمطالعــهروس یــه وی
 Basella rugose يها روسیو یپوته مرجع و 

 ۳۵۱-۳۳۹ :۱۳۹۸ سال / ۴ شماره

بر اساس مقایسه تـرادف آمینواسـیدي پلـی    LG+I+Fمدل با  RAxMLیله وس به شده محاسبههاي فیلوژنتیک 
ژیـبس و اوشـیما    گـزارش  بر اسـاس  مورداستفادههاي  یتوال. ها ویروس

ــوویروس  ) Hordeum mosaic virus )HorMV, NC_005904.1دو ریم
  .قرار گرفتند مورداستفادهاعضاي خارج از گروه 

The phylogenetic trees calculated by RaxML with LG+I+F model based on the comparison of amino acid 
VRU alongside with other Potyvirus species. The sequences are bas

Hordeum mosaic virus (HorMV, NC_005904.1) and Ryegrass mosaic virus
NC_001814.1), were used as outgroup. 

 ـجدا یت تبارزائ  ـیه ای  ـو یران روس ی
ن آن همراه با یپروتئ یپل يدینواس
NC_005304.1 )58در کنـار  ) عنوان شاهد به 

درخــت . قــرار گرفــت یگــر موردبررســ

له یوس به شده محاسبه
سوپر گروهخود به دو 

ن درخــت جدایــدر ا). 3 شـکل (
ه مرجع و یهمراه با جدا
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هاي فیلوژنتیک  درخت .3شکل 
VRU ویروس در مقایسه با سایر پوتی

ــ ــد یم ــوویروس . باش دو ریم
NC_001814.1 (اعضاي خارج از گروه  عنوان به

based on the comparison of amino acid 
species. The sequences are based on Gibbs & Ohshima 

Ryegrass mosaic virus (RyMV, 

  
ت تبارزائیموقع یبررس يبرا
نواسیآم یک چغندر توالییموزا
NC_005304.1ه مرجع یجدا

گــر موردبررســید  روسیــو یپــوت
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mosaic virus )BaRMV ( وPeanut mottle virus  
)PeMoV ( ــروه ــوپر گ ــ BCMVدر س مســتقل را  یگروه

 & Gibbs(ن یشیپ يها  یدهد که آن را در بررس یل میتشک

Ohshima 2010(  گروهBtMV ـا. اند دهینام  هـا  ین بررس ـی
ــان مـ ـ ــزارش  ینش ــرخلاف گ ــه ب ــد ک ــا ده ــیپ يه ن یش

)Nemchinov et al. 2004, Xiang et al. 2007 (ـ  ک ی
را نسـبت   یچ تفاوت خاصیبوده و ه یلمعموروس یو یپوت

رسـد   یم ـ بـه نظـر  . دهـد  یها نشان نم روسیو یپوتر یبه سا
مشخص نکـردن   به علتنو و همکاران در مقاله خود ینمچ
ک چغنـدر  یی ـروس موزایو اشتباه بهلوگرام مربوطه، یشه فیر

 ـجدا. انـد  دادهار خـاص جلـوه   یروس بس ـیو یک پوتیرا    هی
% 62بـا  ( BaRMVروس یبا و BtMVدر گروه  موردمطالعه

. دهـد  ینشـان م ـ  يخـواهر  ي رابطـه ) يدینواس ـیآم یکسانی
را از  یاهــانیهــر دو، گ BaRMVو  BtMV يهــا روسیــو

 Huang & Change(کنند  یآلوده م Caryophyllalesراسته 

 ـن دو ویرسد ا یم به نظر، )2006 در  يریی ـتغ براثـر روس ی
ها  و به مرور زمان جهش  جداشدهگر یکدیاز  یاهیزبان گیم

متفـاوت را سـبب    یروس ـیدو گونـه و  یعیو اثر انتخاب طب
 ـو یدر پـوت  یزبانیر مییز تغیامروزه ن. شده است  يهـا  روسی

 ,Kumari et al. 2010(شود  یگزارش م یمختلف به فراوان

Wang et al. 2008 .(  

  سپاسگزاري
 یمعاونت پژوهش ـ يو معنو یت مالیسندگان از حماینو

ل فـراهم آوردن  ی ـرفسـنجان بـه دل  ) عج(عصر  یولدانشگاه 
  .کمال تشکر را دارند يا گلخانهو  یشگاهیامکانات آزما
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