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Abstract:  

Yellow dwarf viruses (YDVs) are a group of viruses that cause serious yield losses 

in cereal crops. These viruses are reported in almost every grain-growing region 

around the world. All YDVs share common biological properties such as aphid 

transmission, and phloem limitation. However, the replication mechanism and 

genome organization of these viruses are different and based on these characteristics, 

these viruses are classified into two genera; Luteovirus, represented by Barley yellow 

dwarf virus (BYDV), and Polerovirus represented by Cereal yellow dwarf virus 

(CYDV). This review covers the latest findings on these viruses, including 

reclassification and elimination of family Luteoviridae, genome organization, 

protein functions, and replication mechanisms, providing useful information for their 

management. 
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Extended Abstract 

Introduction 

Yellow dwarf viruses (YDVs) represent one of the most 

economically significant groups of plant viruses affecting 

cereal crops globally. These viruses are responsible for the 

yellow dwarf disease, which causes substantial yield losses 

in wheat, barley, and oats, with reductions reaching up to 

30% during epidemic years, and in severe cases, leading to 

total crop failure. While they also infect maize, rice, and 

numerous species within the Poaceae family, they are most 

critical in small grain cereals. The disease is characterized 

by symptoms such as leaf discoloration (yellowing or 

reddening), stunting, reduced seed number and weight, and 

premature plant death. 

These viruses are obligately transmitted by aphids in a 

persistent, circulative, and non-propagative manner. They 

are phloem-limited and cannot be transmitted mechanically 

or through seed. Historically, YDVs were grouped together 

based on these shared biological properties. However, 

advancements in molecular sequencing revealed 

fundamental differences in their genome organization and 

replication strategies. This review details the significant 

taxonomic restructuring of these viruses, leading to the 

elimination of the family Luteoviridae and the 

reclassification of its genera into Tombusviridae and 

Solemoviridae. 

Historical Classification and the Luteoviridae Era 

 The classification of YDVs has undergone profound 

changes since their discovery by Oswald and Houston in 

1951(Oswald & Houston, 1951). Initially, differentiation 

was based on vector specificity. In 1969, Rochow 

established a serotyping system based on the efficiency of 

transmission by specific aphid species (Rochow, 1969). For 

example, isolates transmitted efficiently by Sitobion avenae 

(formerly Macrosiphum avenae) were designated MAV, 

while those transmitted by Rhopalosiphum padi were 

designated RPV. Isolates transmitted non-specifically by 

both vectors were named PAV. Later, SGV (transmitted by 

Schizaphis graminum) and RMV (transmitted by 

Rhopalosiphum maidis) were added. 

In 1976, these viruses were grouped under the name 

Luteovirus (from the Latin luteus, meaning yellow). By the 

late 1990s, the International Committee on Taxonomy of 

Viruses (ICTV) established the family Luteoviridae, 

comprising three genera: Luteovirus, Polerovirus, and 

Enamovirus. This classification separated the viruses based 

on genome sequence and organization. The genus Luteovirus 

included Barley yellow dwarf virus (BYDV) species such as 

BYDV-PAV and BYDV-MAV. Conversely, the genus 

Polerovirus included Cereal yellow dwarf virus (CYDV) 

species, such as CYDV-RPV. 

Genomic Divergence and Reclassification 

 The primary driver for the recent reclassification is the 

RNA-dependent RNA polymerase (RdRp) gene. ICTV uses 

the RdRp gene as a primary criterion for classifying RNA 

viruses because it is universal, essential for replication, and 

defines the replication mechanism. 

Phylogenetic analyses revealed that the RdRp of viruses in 

the genus Luteovirus (e.g., BYDV-PAV) shares significant 

homology with the family Tombusviridae. In contrast, the 

RdRp of the genus Polerovirus (e.g., CYDV-RPV) is closely 

related to the family Solemoviridae (formerly genus 

Sobemovirus). This dichotomy suggests that the former 

Luteoviridae family members arose from recombination 

events between ancestors contributing structural protein 

genes and ancestors contributing different replication 

modules. 

Consequently, in 2021, the ICTV officially abolished the 

family Luteoviridae. The genus Luteovirus was moved to the 

family Tombusviridae (Phylum Kitrinoviricota), aligning it 

with flaviviruses. The genus Polerovirus was moved to the 

family Solemoviridae (Phylum Pisuviricota), aligning it 

with picornaviruses. Currently, species such as BYDV-

PAV, BYDV-MAV, BYDV-PAS, and BYDV-kerII are 

classified as Luteovirus, while CYDV-RPV, CYDV-RPS, 

and Maize yellow dwarf virus-RMV are classified as 

Polerovirus. 

Genome Organization and Expression Strategies 
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 The genome of YDVs is a single-stranded, positive-sense 

RNA. While they share a conserved block of genes encoding 

structural and movement proteins (the "Luteo-Polero 

block"), their replication-associated genes and expression 

strategies differ significantly. 

Poleroviruses (e.g., CYDV-RPV): The genome contains a 

VPg (Viral Protein genome-linked) at the 5′ end and includes 

an ORF0. ORF0 encodes the P0 protein, a suppressor of 

RNA silencing (VSR). Translation of ORF1 occurs via leaky 

scanning past the ORF0 start codon. ORF2 (RdRp) is 

expressed as a fusion protein with ORF1 via a -1 ribosomal 

frameshift. This frameshift relies on a slippery sequence and 

downstream secondary RNA structures. 

Luteoviruses (e.g., BYDV-PAV): These genomes lack a 

VPg (possessing a 5′ phosphate instead) and do not contain 

ORF0. Because the 5′ end is uncapped and unstructured, 

translation is facilitated by a Cap-Independent Translation 

Element known as the BYDV translation enhancer (BTE) 

located in the 3′ UTR. The BTE interacts with eukaryotic 

translation initiation factor 4E and the 5′ end of the genome 

to recruit ribosomes. Like poleroviruses, the RdRp is 

expressed via a ribosomal frameshift, but in BYDV, this 

requires a long-distance interaction between the frameshift 

signal and a Long-Distance Frameshift Element (LDFE) 

located 4000 nucleotides downstream. 

Viral Proteins and Their Functions 

 The distinct genome organizations result in different protein 

complements, particularly regarding silencing suppression 

and replication, while maintaining similarities in structural 

proteins. 

Replication Proteins (ORF1/2): Encoded by the 5′ half of 

the genome. In luteoviruses, these proteins are homologous 

to Tombusvirus replicases, whereas in poleroviruses, ORF1 

encodes a polyprotein containing a protease and VPg, 

processed to release the VPg. 

Coat Protein (ORF3): The major coat protein (22 kDa) is 

highly conserved. 

Movement Proteins (ORF4 and ORF3a): 

P4: Encoded by ORF4, this protein facilitates cell-to-cell 

movement. In luteoviruses (which lack P0), P4 also 

functions as the viral suppressor of RNA silencing (VSR), 

localizing to the nucleus and cytoplasm. 

P3a: A recently discovered small protein involved in long-

distance movement. 

Readthrough Protein (ORF5): Expressed as a fusion with 

the coat protein via stop-codon readthrough. The 

readthrough domain (RTD) is critical for aphid transmission 

specificity and viral persistence in the hemolymph but is not 

essential for virion assembly. The N-terminal of the RTD is 

conserved, while the C-terminal is variable. 

ORF6: Some BYDV isolates contain a small ORF6 

downstream of ORF5. While its function remains debated, 

hypotheses range from a role in structural protein expression 

to acting as a silencing suppressor, given the absence of 

ORF0 in luteoviruses. 

Replication Mechanisms and Cellular Localization  

The divergence in taxonomy is mirrored by differences in 

replication sites within the plant host cell. 

Luteoviruses: Replication appears to involve the nucleus. 

BYDV-PAV negative-strand RNA and the P4 movement 

protein have been detected in the nucleus early in infection. 

Later, replication vesicles with single membranes form in 

the cytoplasm near plasmodesmata. The synthesis of 

negative-strand RNA requires a GNRA tetraloop at the 3′ 

end of the genomic RNA. 

Poleroviruses: Replication is strictly cytoplasmic. Viruses 

like CYDV-RPV induce the formation of double-membrane 

vesicles derived from the endoplasmic reticulum (ER) and 

mitochondria. 

Conclusion The taxonomy of cereal yellow dwarf viruses 

has stabilized following the removal of Luteoviridae. The 

new classification into Tombusviridae (for Luteovirus) and 

Solemoviridae (for Polerovirus) accurately reflects the 

evolutionary lineage of their replication machinery (RdRp). 

This split highlights the modular evolution of these viruses, 

where a conserved block of structural and movement genes 

(likely acquired via recombination) is coupled with distinct 

replication modules. Future research should focus on 

clarifying the origin of these gene blocks, the precise 

function of ORF6, and the mechanisms of RNA silencing 
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suppression in the absence of P0 in luteoviruses. 

Understanding these molecular distinctions is vital for 

developing targeted management strategies against these 

prevalent agricultural pathogens. 
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 چکیده

ویروسویروس مهمترین  از  زرد  کوتولگی  باعث  های  توجهی  قابل  طور  به  که  هستند  های غلات 

ها تقریبا از تمام مناطق کشت غلات در سراسر  شوند. این ویروسکاهش محصول در این گیاهان می

های کوتولگی زرد در خصوصیاتی مانند انتقال با شته و محدود بودن به  . ویروسندادنیا گزارش شده

های  متفاوت است و ویروسها  آن  آوند آبکشی شباهت دارند ولی سازماندهی ژنوم و استراتژی تکثیر

به ترتیب    Polerovirusو    Luteovirusکوتولگی زرد بر اساس این خصوصیات به دو جنس مجزای  

 طبقه  Cereal yellow dwarf virus  (CYDV) و Barley yellow dwarf virus  (BYDV)با گونه تیپ 

می ویروسبندی  بندی  طبقه  آخرین  مقاله  این  در  تیره  شوند.  حذف  و  زرد  کوتولگی  های 

Luteoviridaeها  های تکثیر ژنوم این ویروسها و مکانیسمها، عملکرد پروتئین، سازماندهی ژنوم آن

ها تواند به ارائه راهکارهایی برای کنترل این ویروسبه اختصار توصیف شده است. این اطلاعات می 
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 مقدمه 

زرد  یهاروس یو کوتولگی  رامهم  یهایمار یب  عامل  بس   ی  از   یار یدر 

کاهو،   ،ین یزمب ی از جمله گندم، جو، س  یاو دو لپه   یالپهتک   ی زراع  اهانیگ

به محصول  کاهش  های اپیدمی،  کنند. در سالایجاد می حبوبات و چغندر قند  

محصولات    ،موارد  یدر برخو    است  شده  این گیاهان گزارش % در    3۰  زانیم

های کوتولگی  . ویروس (Domier et al., 2008)  شوندمی به طور کامل نابود  

مهمترین    (Yellow dwarf viruses, YDVs)زرد   اقتصادی  نظر  از  غلات 

هستند  ویروس  یولاف  و  جو  گندم،   ;McNamara et al., 2020)های 

Rybicki, 2015)   و به طور قابل توجهی باعث کاهش محصول در این گیاهان

ویروس (Nancarrow et al., 2021)شوند  می  این  و .  برنج  ذرت،  ها، 

. (Garrett et al., 2004)کنند  بسیاری از گیاهان تیره گندمیان را نیز آلوده می 

ها درامریکا، اروپا و استرالیا ای از آلودگی به این ویروس های گسترده اپیدمی 

های دیگری  . اگرچه ویروس (D'Arcy et al., 1995)به وقوع پیوسته است  

و ویروس   (Onion yellow dwarf virus)مانند ویروس کوتولگی زرد پیاز  

زمینی   زرد سیب  نیز    (Potato yellow dwarf virus, PYDV)کوتولگی 

ها کوتولگی و زردی موجود است اما در این بررسی  وجود دارند که در نام آن 

های کوتولگی زرد در ، ویروس (YDVs) های کوتولگی زرد منظور از ویروس 

هایی مانند ویروس موزاییک زرد ذرت  غلات است. از طرفی در نام ویروس 

(Maize yellow mosaic virus, MaYMV)    و ویروس جی جو(Barley 

virus G, BVG)  دلیل  واژه به  اما  ندارد  وجود  کوتولگی  و  زردی  های 

های کوتولگی ها با ویروس ها و تشابه ترادف ژنوم آن خصوصیات این ویروس 

 ,Miller & Lozier)شوند  های کوتولگی زرد شناخته می زرد، بعنوان ویروس 

ها قابلیت انتقال مکانیکی و یا از طریق بذر گیاه را ندارند . این ویروس (2022

 ,Miller)شوند ها با رابطه پایا گردشی و غیر تکثیری منتقل می و توسط شته

Beckett, et al., 2002)  . ی بستگ  یط یمح   طیبه شرا  هاروس یو  ن یا  عیتوز  

می   دارد نظر  به  گونه  و  که  بین    ن یترگسترده   BYDV-PAVرسد  از  گونه 

زردویروس  کوتولگی  عامل  به (Nancarrow et al., 2021)  است  های   .

رنگ    رییدر غلات شامل تغ  هااین ویروس   ناشی از آلودگی بهعلائم  طور کلی،  

کاهش تعداد   کوتولگی،  و  اهی، توقف رشد گبه صورت زردی و یا قرمزی  برگ

  اهان یمنجر به مرگ گ   شدید باشد  آلودگی  مواردی که  در   و  باشدمی  بذر وزن  و  

و .  (Choudhury et al., 2017; Kosova et al., 2008)د  شومی  نوع 

، گیاه میزبان   پیبه ژنوت  یادیتا حد ز   روس یو  آلودگیبه    زبانی شدت واکنش م

گ   روس،یو  هیسو آلودگ  اهیسن  زمان  شرا  یدر  دارد  یط یمح   طیو  .  بستگی 

 ر یمتغ   ار یبس  یروسیو  یهای مار ینسبت به ب  های مختلفزبان یم  واکنش   ن یبنابرا

 ,.Kaddachi et al)است    ری متغ  ز یحاصله نهمین دلیل خسارات    است و به 

ویروس (2014 زرد  .  کوتولگی  نیمه های  معتدل،  مناطق  و از  گرمسیری 

 هااین ویروس .  (Domier et al., 2021a)ند  اگرمسیری جهان گزارش شده 

آمریکا   غرب  چمنزارهای  از  دنیا،  سراسر  تا    (Garrett et al., 2004)در 

آفریقا   شرق  در  ذرت  جزایر    (Wamaitha et al., 2018)مزارع  حتی  و 

کرگولن   دارند.   (Svanella-Dumas et al., 2013)دوردست  حضور 

 Afsharifar)اند در سراسر ایران نیز ردیابی شده زرد  یکوتولگ یهاروس یو

et al., 2004; Izadpanah & Lister, 1991) های کوتولگی زرد . ویروس

کنند، غلات دانه ریز،  گونه از گیاهان تیره گرامینه را آلوده می   ۱۵۰بیش از  

های هرز و گیاهان مرتعی میزبان گیاهان یکساله و دو ساله غیرزراعی، علف

. در ایران، جو، گندم، ذرت، یولاف،  (Rochow, 1970)ها هستند  این ویروس 

های ویروس کوتولگی زرد جو گزارش قیاق، مرغ و لولیوم به عنوان میزبان

 .(Afsharifar et al., 2004; Izadpanah & Lister, 1991)اند شده 

 ها  مشخصات ویریون

  ای تک لا، مثبت، یک بخشی انی ژنوم آر داراهای کوتولگی زرد  ویروس 

کند تبعیت می   T=3زیر واحد پروتئینی که از طرح    ۱۸۰با    ایزومتریک  و پیکره
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فاقد قطر  لیپوپروتئینی  غلاف   و  هستند  3۰تا    2۵  با  از   دی کپس.  نانومتر 

و   (دالتون  لویک   22)   یاصل   (Coat Proteins, CPs)ی  پوشش  یهان یپروتئ

 ,.Miller, Beckett, et al)ست  ا شده  لیتشک   (دالتون  لو یک   ۷2-6۵)   یفرع

اصلی از انتهای کربوکسی خود به پروتئین پوششی   . پروتئین پوششی(2002

گفته    (Readthrough domain, RTD)فرعی که به آن دامانه پیوسته خوانی  

هستند    دار ی نسبتا پاها فاقد لیپید و کربوهیدرات و  شود متصل است. ویریون می 

 . ستندی حساس ن  ی یا کلروفرمون یر یغ  هایشویندهبا    مار یت  و و نسبت به انجماد  

 تلاشی م  ،نمک  یبالا  یهابا غلظت   مدتی طولان   مار یتدر صورت اعمال  اما  

 .(Shah et al., 2012) شوندی م

ویروس گروه جدید  حذف  بندی  و  زرد  کوتولگی  های 

 Luteoviridaeخانواده 

در سال    مجدداو    ۱99۰  دههدر    زرد  یکوتولگ  هایس رویو  یبند  طبقه

ها برای اولین بار در ست. این ویروس ا  شده  تغییرات بسیاری  دچار ،  2۰2۱

در کالیفرنیا شناسایی و به عنوان ویروس    هوستونو   اسوالدتوسط    ۱9۵۱سال  

معرفی شدند    (Barley yellow dwarf virus, BYDV)کوتولگی زرد جو  

(Oswald & Houston, 1951)  مشخص شد که دو   ۱9۵۷. سپس در سال

شوند و این فرضیه  توسط دو گونه شته متفاوت منتقل می   BYDVجدایه از  

هایی ای از ویروس مطرح شد که احتمالا ویروس کوتولگی زرد جو مجموعه

. (Toko & Bruehl, 1959)است که از نظر بیولوژیکی با هم مرتبط هستند  

با راندمان انتقال ها  از شته   یمختلف   یهاوسط گونه های مختلف ویروس تگونه 

مورد استفاده قرار   هاروس یو   صیتشخ   یبرا  تی واقع  نیاو    شوندی منتقل م بالا  

های مختلف ویروس کوتولگی  برای اولین بار جدایه   ۱969گرفت. در سال  

ناقل و روابط سرولوژیکی آن زرد جو بر اساس اختصاصیت شته  ها به های 

سروتیپ   یا  بیوتیپ  شدند طبقه  PAVو    RPV  ،RMV  ،MAVچهار    . بندی 

بالاعامل    یهاروس یو راندمان  با  که  زرد جو  کوتولگی    شته   توسط  بیماری 

Sitobion avenae  Macrosiphum avenae)  با ندوشی منتقل م  (سابق ،

ا راندمان بالا که ب  ییهاروس ی، وهمچنین  .شناخته شدند   MAVنام اختصاری  

شتهتوس  Rhopalosiphum padiو    Rhopalosiphum maidisهای  ط 

هایی که ناقل و در نهایت ویروس   RPV  و  RMV  بی به ترت  ندوشی منتقل م

 S. avenaeو هم    R. padiاختصاصی ندارند یعنی با راندمان بالا هم توسط  

جدایه   ۱9۷2. در سال  (Rochow 1969)نام گرفتند    PAVشوند  منتقل می 

SGV   .اضافه شد لیست  این  کههاروس یو  به  بالا   یی  راندمان   شته   توسط  با 

Schizaphis graminum    شوندمی منتقل  SGV    نام گرفتند(Johnson & 

Rochow, 1972).  وک رو  در ابتدا  اگرچه  BYDV    گروه   پیپنج سروترا به

 شد  از اعتبار ساقط  یبندطبقه این    با توالی یابی ژنوم ویروس،، اما  بندی کرد

(Miller et al., 1988; Vincent et al., 1991)  این    فنر   ۱9۷6. در سال

لوتئوویروس  ویروس  عنوان گروه  به  را  این   ( Luteovirus)ها  کرد.  معرفی 

ویروس  شامل   BYDV  ،Beet western yellows virus)  هایگروه 

(BWYV)    ،Soybean dwarf virus (SbDV)   دیگر ویروس  تعدادی  و 

شدند   گرفته  نظر  در  وابسته  عنوان  به  اثرات  (Fenner, 1976)بودندکه   .

ها قبل از آن شناخته شده بود و در کلاس ها از مدت آلودگی به این ویروس 

بودند  بیماری گرفته  قرار  زردی  نام   (Duffus et al., 1977)های  و 

به معنای زرد گرفته شده، گویای این   Luteusلوتئوویروس که از واژه لاتین 

های بعد تغییرات . در سال (Mayo & Ziegler-Graff, 1996)  مطلب است

جزئی در این گروه به وجود آمد. تا اینکه در پنجمین گزارش کمیته بین المللی  

 International committee on taxonomy of) هاطبقه بندی ویروس 

viruses, ICTV)  ۱۰  ویروس برای این گروه تعریف شدند(Francki et al., 

 Luteovirusگروه لوتئوویروس به جنس    ICTVو در گزارش بعدی    (1991

 Murphy)های این جنس به دو زیر گروه تقسیم شدند  تغییر نام یافت و گونه 

et al., 1995)  تیپ با گونه  -Barley yellow dwarf virus: یک گروه 

PAV (BYDV-PAV)  و یک گروه با گونه تیپ Potato leaf roll virus 
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(PLRV) (Randles et al., 1995)  ترادف از  آمده  دست  به  اطلاعات   .

-Viral Protein genome)نوکلئوتیدی ژنوم و وجود یا عدم وجود پروتئین  

linked, VPg)    انتهای لوتئوویروس   ۵در  سال  ژنوم  در    ۱99۷ها 

 ,D'Arcy & Mayo)های قبلی را به شدت تحت تاثیر قرار داد  بندی تقسیم 

1997; Shams-Bakhsh & Symons, 1997)  تغییرات بوجود آمده در .

جنس  طبقه نام  Luteovirusبندی  به  خانواده  یک  ایجاد  شامل   ،

Luteoviridae   آن توصیف  جنس  و  سه  قالب  در  ،  Luteovirusها 

Polerovirus    وEnamovirus    بود این سه جنس براساس تفاوت در ترادف

ها از یکدیگر جدا شدند  و سازمان ژنوم آن   ۵نوکلئوتیدی، ساختمان انتهای  

(Mayo et al., 1999)  ،بر این اساس .BYDV-PAV    وBYDV-MAV   در

 Cereal yellowبه  BYDV-RPVقرار گرفتند. ویروس  Luteovirusجنس 

dwarf virus-RPV (CYDV-RPV)    تغییر نام داد و به همراهBeet mild 

yellowing virus (BMYV)    ،Cucurbit aphid-borne yellows virus 

(CABYV)    وPotato leaf roll virus (PLRV)    در جنسPolerovirus  

گرفتند.   جنس   Pea enation mosaic virus-1 (PEMV-1)قرار  در 

Enamovirus  ها از جمله قرار گرفت. سایر ویروسBYDV-GPV ،BYDV-

RMV    وBYDV-SGV   جنس سه  این  از  یک  هیچ  نشدند  در  بندی  طبقه 

(Mayo et al., 1999).   اینکه تکاملی    BYDVعلیرغم  خط  نظر  از 

نظر   Tombusviridaeهمانندسازی، شبیه خانواده   از  این وجود،  با  است، 

ها و ناقلین، که ویروس نقش تعیین  های اکولوژیکی و همکنش با میزبانویژگی 

و همکاران پیشنهاد    میلرشباهت دارد.    Luteoviridaeکننده دارد، به خانواده  

در یک راسته با    Tombusviridaeو    Luteoviridaeکردند که دو خانواده  

گیرند    Tombusviralesنام   . در سال  (Miller, Liu, et al., 2002)قرار 

به    2۰۰2 آمریکای شمالی گزارش شد که بسیار شبیه  -BYDVویروسی در 

PAV   کرد. این  بود اما علائم بسیار شدیدتری را بخصوص در یولاف ایجاد می

ابتدا   در  در جنس   BYDV-PASو سپس    PAV-129ویروس  و  نامیده شد 

Luteovirus    .قرار گرفتBYDV-PAS    ازBYDV-PAV   به دلیل تنوع قابل

. سپس مشخص  (Mayo 2002)توجه در توالی پروتئین پوششی جدا شد  

که آمریکا،     BYDV-PASگردید  مختلف  مناطق  از  و  دارد  جهانی  گسترش 

 ;Kundu, 2008)فرانسه، مراکش، نیویورک، جمهوری چک نیز گزارش شد  

Robertson & French, 2007).    گونه نیز    BYDV-PASاخیرا  ایران  از 

-BYDVو   BYDV-PAV.  (Radaee & Pakdel, 2023)گزارش شده است  

PAS  های مشترکی مانند  دارای ناقلR. padi    وS. avenae    هستند که این

می ویروس  انتقال  یکسان  کارایی  با  را  جنس  (Mayo 2002)دهند  ها   .

Polerovirus    و جنسEnamovirus   ،براساس سازمان ژنوم شامل ترتیب

توالی  فیلوژنتیکی  رابطه  و  توسط  اندازه  شده  رمزگذاری  آمینه  اسید  های 

شدند  چارچوب  تفکیک  یکدیگر  از  باز  خوانش   ,.Domier et al)های 

تفکیک  روش  .(2008 به  قادر  تشخیص سرولوژیکی  و    BYDV–PAVهای 

BYDV–PAS   ها استفاده های مولکولی برای شناسایی آن نیستند و باید از روش

در سال  (Kundu, 2008)کرد   همچنین  با    BYDV-GAVگونه    2۰۰۴.  که 

شود از چین  منتقل می   S. avenaeو  S. graminumراندمان بالا توسط شته  

 Jin et)های کوتولگی زرد جو اضافه شد  گزارش شد و به لیست ویروس 

al., 2004).  

ویروس  از  گروه  این  توالی  تشابه  اساس  بر  شده  انجام  مطالعات  ها در 

درصد در سطح اسید آمینه در   ۱۰پذیرفته شد که در صورت تفاوت بیشتر از 

 Wu)  د در نظر گرفته شودی ک گونه جدی بعنوان  ها،  محصول هر یک از ژن 

et al., 2011)  گزارش نهمین  در   .ICTV    خانواده جنس  سه  اعضای 

Luteoviridae    شاملLuteovirus    تیپ گونه  ، BYDV-PAVبا 

Polerovirus  با گونه تیپPLRV  وEnamovirus  با گونه تیپPEMV-1 

خوانی   پیوسته  پروتئین  آمینه  اسید  توالی  سطح  در  فیلوژنتیکی  لحاظ  از 

رپلیکاز    (۵و    3های خوانش   چارچوب) مورد بررسی   (ORF2)و پروتئین 

پیوسته خوانی،    قرار گرفتند. نتایج نشان داد که اعضای هر سه جنس از نظر ژن 
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نتیجه دارای روابط سرولوژیکی می  اما بر شباهت زیادی دارند و در  باشند. 

ها به سه جنس کاملا مجزا تقسیم  ، این ویروس ORF2  اساس ترادف اسید آمینه 

 ,International Committee on Taxonomy of Viruses)گردیدند  

ویروس (2012 پلیمراز  ژن  که  شد  مشخص  همچنین  جنس  .  های 

Luteovirus    با ژن پلیمراز خانوادهTombusviridae    شباهت دارد که نشانه

ارتباط تکاملی بین این دو گروه ویروس است. از طرفی ژن پلیمراز دو جنس  

Polerovirus   وEnamovirus  با ژن پلیمراز جنسSobemovirus  دارای

خانواده   ژنوم  که  شد  مطرح  احتمال  این  اساس  این  بر  هستند.  شباهت 

Luteoviridae    دارای اجدادی  ژنوم  بین  نوترکیبی  نتیجه  در  است  ممکن 

با ژنوم اجدادی دارای هر   Luteoviridaeهای پروتئین ساختاری خانواده  ژن

از دو نوع پلیمراز بوجود آمده باشد    International Committee)یک 

on Taxonomy of Viruses, 2012)  در طبقه بندی ارائه شده .ICTV   در

جنس    CYDVو    BYDV،  2۰۱6سال   دو  در  ترتیب  و   Luteovirusبه 

Polerovirus    از خانوادهLuteoviridae    .قرار داده شدBYDV   شامل سه

های  بود که به دلیل تفاوت   BYDV-PASو    BYDV-PAV  ،BYDV-MAVگونه  

نیز مشتمل بر دو گونه   CYDVسرولوژیکی و گونه ناقل از یکدیگر جدا شدند.  

CYDV-RPV    وCYDV-RPS    بود(Choudhury et al., 2017)  .BYDV-

SGV  ،BYDV-GPV    وBYDV-RMV   خانواده جنس  دو  از  یک  هیچ  در 

Luteoviridae   این چارچوب که در طبقه بندی نشدند. همچنین بر اساس 

درصد در سطح اسیدآمینه در هر محصول    ۱۰صورت وجود تفاوت بیش از  

 Wu et)ژن، این ویروس به عنوان گونه جدید در این خانواده معرفی شود 

al., 2011) های چینی  ، جدایهBYDV    به چهار گونهBYDV-GAV  ،-GPV  ،-

PAV    و–RMV    شدند همچنین (Choudhury et al., 2017)تقسیم   .

شناسایی شده بودند بر اساس توالی    BYDV-PAVهایی که به عنوان  جدایه 

های متفاوت ایجاد  بادی و علائم مختلفی که روی میزبان ژنوم و واکنش به آنتی 

-BYDV-PAV (PAV-I)  ،-PAS (PAVشامل  کردند به سه زیرگونه مجزا  می 

II)    و–PAV-CN (PAV-III)   این سه زیر گونه دارای تفاوت  تقسیم شدند  .

از   بودند    ۱۰بیش  ژن  هر  محصول  در  آمینه  اسید  سطح  در  درصد 

(Choudhury et al., 2017) ژن محصول  سطح  در  تفاوت  میزان  این   .

جدایه  از  پلیمراز  یک جدایه  و  مشاهده شد  نیز  ایران  به   BYDV-PAVهای 

 ,.Pakdel et al., 2010; Pakdel et al)عنوان یک گونه مجزا پیشنهاد شد  

2015; Radaee & Pakdel, 2022)از   دی دو گونه جد  تازگی. به  BYDV  

که  BYDV-kerIIIو    BYDV-kerII  شامل شدند  قرن    گزارش  دوم  نیمه  در 

 و  ندشد  ییولن در قطب جنوب شناساگکر  ریجزا  یبوم  یهادر علفبیستم  

 ,.Domier et al)باشند می  R. padiهمراه با  هااین ویروس  شودی تصور م

که  (2008 داد  نشان  اخیر  مطالعات   .RNA dependent RNA 

polymerases (RdRps)  شده توسط    یگذار رمزORF1    وORF2    در جنس

Luteovirus  خانواده    یبا اعضا  ی کی لوژنتیاز نظر فTombusviridae   ارتباط

  ی کیلوژنت یاز نظر ف  هاروس یرووپولدر    RdRps  اینه ی آم  دی اس  ی توالدارند. اما  

دو   نی ا   .(۱شکل  )  مرتبط هستند  Solemoviridaeخانواده    یهاروس یو  اب

به    BYDV-SGV  ل یدل  نی به هم   مرتبط هستند   ار یبس   ی مراز از نظر تکاملی نوع پل

ژنوم آن به طور کامل   رایاختصاص داده نشد ز   جداگانه  جنس  کیطور قطع به  

 نشده است.   یابی یتوال
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 ای تیره   ای کوتولگ  زره و تعداهی از ویروسهر ویروس  (RdRp)ای انای پلیمراز وابساه به آرانای آرارتباط فیلوژنایک  تراهف اسیدآمیده  -۱شکل 

Solemoviridae  وTombusviridae .RdRp ای عامل کوتولگ  زره که هر جدس ویروس Luteovirus ای تیره  قرار هارند شبا ت زیاهی با ویروس 

Tombusviridae  .هارندRdRp ای عامل کوتولگ  زره که هر جدس ویروس Polerovirus ای تیره قرارهارند، شبا ت زیاهی با ویروس Solemoviridae  

 ,.Pakdel et al)باشدد  ای ایران  ویروس کوتولگ  زره جو م  جدایه  ASB-1400و  Esf-1149 ،Bou-1146 ،HMD-1400 ،TSN-1400 ،Krj-1646هارند. 

2010; Radaee & Pakdel, 2023 ).  باشد. تکرار م   ۱۰۰۰هرخت رسم شده حاصل بوت اسارپ با 

Fig 2. Phylogenetic relationships of the predicted amino acid sequences of RNA dependent RNA polymerase (RdRp) of yellow dwarf 

viruses and a few members of Solemoviridae and Tombusviridae. RdRps of yellow dwarf viruses in Luteovirus are more similar to 

Tombusviridae. RdRps of yellow dwarf viruses in Polerovirus are more similar to Solemoviridae. Esf-1149, Bou-1146, HMD-1400, TSN-

1400, Krj-1646 and ASB-1400 are Iranian isolates of barley yellow dwarf virus (Pakdel et al., 2010; Radaee & Pakdel, 2023). The 

resulting tree consensus is from 1000 bootstrap replications. 

 

توال  متفاوت  م   RdRp  یهای منشا    ی ژنوم  یهاایانآر که    دهدی نشان 

  اند. هگرفت  ها شکلایآران   نی ب  یب ینوترک   ازطریق  هاروس یورو پول  هاروس ئویلوت

  ی و حرکت  یساختار   یهان ی از پروتئ  یدهنده مجموعه مشترک نشان   این موضوع

را    یهمانندساز   یهان یست که دو مجموعه متفاوت از پروتئا  ییهاایآران  و

دل   . کنندی م   انیب پتفاوت   ن یا   لیبه  لوتئوو   شنهادیها،  در    دیها باروس یشد که 

 Solemoviridaeها در خانواده  روس روویو پول  Tombusviridae  خانواده

گ در سال  (Domier et al., 2021b)  رندیقرار  نهایت،  در  ، جنس  2۰2۱. 

Luteovirus    خانواده جنس    Tombusviridaeدر  در   Polerovirusو 
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شدند    Solemoviridaeخانواده   بندی   International)طبقه 

Committee on Taxonomy of Viruses, 2021)  .ICTV   رمز ژن  از 

های دارای ژنوم به عنوان معیار اصلی برای طبقه بندی ویروس   RdRpکننده  

های با ژنوم  همه ویروس   -۱کند. دلیل این امر عبارتند از:  ای استفاده می آران

در فرآیند همانندسازی ژنوم نقش    -2کنند،  را رمز می   RdRpای پروتئین  آران

ها ای ویروس که در آران cis-actingهای با سیگنال  RdRp -3اساسی دارد، 

ها نقش  کند و این ارتباط در تکثیر این ویروس وجود دارد ارتباط برقرار می 

را تعیین می   - ۴دارد   .  (Koonin et al., 2021)کند  مکانیسم همانندسازی 

در دو خانواده مجزا    Polerovirusو    Luteovirusبرهمین اساس دو جنس  

خانواده   و  شدند  بندی  شد   Luteoviridaeطبقه  حذف  کلی  طور  به 

(International Committee on Taxonomy of Viruses, 2021) .

سال    نی همچن  و  یبندطبقه   ICTV،  2۰2۱در  از    هاروس یتمام  استفاده  با  را 

طبقه  برا  هنیل   یبندسطوح  سلولی  یکه  ساختمان  دارای  اعمال   موجودات 

در حال حاضر در خانواده   Luteovirusجنس    جه،یدر نت   .کرد   دیی تا  شود،ی م

Tombusviridae    و شاخهKitrinoviricota  که جنس  ی قرار دارد، در حال-

و شاخه    Solemoviridaeدر خانواده   Enamovirusو   Polerovirus  ایه

Pisuviricota    گرفتند  قرار(International Committee on 

Taxonomy of Viruses, 2021) های . در حال حاضر هیچ یک از ویروس

بندی جدید،  بندی نشدند. در طبقه طبقه  Enamovirusکوتولگی زرد در جنس  

BYDV    بیشتر از این که بهCYDV  ها ویروس شباهت داشته باشد، شبیه فلاوی

(flaviviruses)    زیکا ویروس  دو    (Zika virus)مانند  این  که  زیرا  است 

ها گیرند. از طرفی پولروویروس قرار می  Kitrinoviricotaشاخه ویروس در 

هستند و این    (picornaviruses)ها  شبیه پیکورناویروس   CYDVو ازجمله  

تصمیم دارد که از سیستم   ICTVگیرند. همچنین  دو جنس در یک شاخه قرارمی 

لینه  اسمی  دو  گونهنامگذاری  برای  بنابراین ای  نماید  استفاده  ویروسی  های 

 & Miller)در آینده نزدیک تغییر خواهند کرد    YDVsهای  احتمالا نام گونه 

Lozier, 2022)  .اینهی آم  دیاس  هایی توال  و شباهت   یبراساس سازمان ژنوم، 

BYDV-MAV  ،BYDV-kerII  ،BYDV-kerIII  ،BYDV-PAS  ،BYDV-PAV  

جنس    BYDV-GAVو   ،  CYDV-RPS  ،CYDV-RPVو    Luteovirusبه 

Maize yellow dwarf virus-RMV (MYDV-RMV)   ،  Wheat 

yellow dwarf virus-GPV (WYDV-GPV)   ،  Maize yellow mosaic 

virus (MaYMV)    وBarley virus G (BVG)    جنس   Polerovirusبه 

در هیچ جنسی طبقه بندی نشد. اما بر    BYDV-SGVو    داده شدنداختصاص 

رسد که این گونه متعلق  به نظر می  CPو توالی    RdRpاساس قسمتی از توالی  

های رسمی مورد  هنوز از گونه  BYDV-GAVاست.    Luteovirusبه جنس  

در جنس خاصی طبقه بندی    BYDV-GPVنیست. در گذشته    ICTVپذیرش  

 Polerovirusتغییر نام داده است و در جنس    WYDV-GPVنشد اما اخیرا به  

 . (Miller & Lozier, 2022)  (۱جدول ) طبقه بندی شده است 

  ای عامل کوتولگ  زره هر غلاتطبقه بددی ویروس  -۱جدول 

Table 1. Classification of yellow dwarf viruses in cereals 

Riboviria Realm 

Orthonaviria Kingdom 

Pisuviricota Kitrinoviricota Phylum 

Pisoniviricetes Tolucaviricetes Class 

Sobelivirales Tolivirales Order 

Solemoviridae Tombusviridae Family 

Polerovirus Luteovirus Genus 

CYDV-RPV 
CYDV-RPS 
MYDV-RMV 
MaYMVb 
BVG 
WYDV-GPV 

BYDV-PAV 
BYDV-MAV 
BYDV-PAS 
BYDV-kerII 
BYDV-kerIII 
BYDV-GAV 
BYDV-SGV 

Species 

 سازمان و عملکرد ژنوم 

که توالی نوکلئوتیدی کامل  ی عامل کوتولگی زرد  هاژنومی ویروس   ایانآر 

شامل  موجود  ها  آن  تا  است  خوانش  هفتشش   باشد.می    چارچوب 

پنج  چارچوب  تا  یک  خوانش  پولروویروس لوتئوویروس   بینهای  و   هاها 

های ژنومی  توالی باشند.  می  ORF0 قداف   هالوتئوویروس  ماا ند، مشترک هست 
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ا نام  کوچک ORF یک  شامل  BYDVsز  برخی  پایین د   ORF6به   دستر 

ORF5   .هاویروس رودر پولاست  ،ORF0    وORF1  همچنین ،ORF1    وORF2 

از   همپوشانی  6۰۰بیش  در    نوکلئوتید  ویر  توالی دارند.   ، BYDVوس  ژنوم 

ORF1   با    یدنوکلئوت  ۵۰تر از  کم  درORF2   و    دارد  یهمپوشانORF4   وندر 

ORF3  کدون خاتمه   .قرار دارد  UAG    را از هم   ۵و    3دو چارچوب خوانش

نسبتا    ۵ /  یانتها  یدارا جو  زرد  کوتولگی  ملعا  یهایروس ژنوم و  کندی جدا م 

با فاصله حدود  ORF3و    ORF2هستند.    یژن   ینکدکننده بیرغ  نواحیکوتاه و  

جدا    یدنوکلئوت  2۰۰ هم  ل  طو .  (Domier et al., 2021a)  شوند می از 

 هایویروس   سایر  و BYDV بین ORF5 دست پایین در  های غیرکدکننده  توالی 

دارای بیش    BYDV-PAVبه طوری که  بسیار متفاوت است عامل کوتولگی زرد  

حالی که طول این ناحیه در ر است د  ORF5 دستپایین  در   نوکلئوتید ۸6۰از 

CYDV-RPV    ای در  ان آران بی ت.نوکلئوتید اس   ۱۷۰تنها BYDV-PAV    مورد

و مشخص شده است که جهت تکثیر ژنوم ویروس و    استمطالعه قرار گرفته

مختلفی   RNA-proteinو یا    RNA-RNAهای  ها همکنش همچنین بیان ژن 

می  که  رخ  حالی  در  ویروس داده دهد.  برای  کمتری  تجربی  عامل  های  های 

حال،    ین. با اباشندمی   موجود  Polerovirusجنس    در  کوتولگی زرد بیماری

  به   راها  یروس ژن پولروو  یو عملکردها  یرو تکث  یانب  هاییاستراتژ  نتوامی 

 Potatoو    Beet western yellows virus (BWYV)   با  شباهت  دلیل

leaf roll virus (PLRV)  دتنباط کراس  هاویروس   این  ز ا  (Domier et al., 

2021a)  .ژنوم  BYDV  آران  یدارا   همه   در .  است  ژنومی  زیر  ایسه 

 یک  یرژنومیز   ایاز آران  ORF5و    ORF3،  ORF3a،  ORF4  هالوتئوویروس 

(sgRNA1) شوند،ی م یانب ORF6 دو  ژنومی زیر ایاز آران(sgRNA2) یانب 

شده  ORF  یحاو  (sgRNA3)سه    زیرژنومی  ایآران  و  شودی م  ایشناخته 

انتها  یدنوکلئوت   33۰به طول    یرکدکننده غ   یهناح  یکو شامل    یستن   3/  یدر 

،  ORF0ها  در پولروویروس   .(Miller & Lozier, 2022)است    BYDVژنوم  

ORF1    وORF2   از مستقیم  طور  بیان  ایآران به  ژنومی  ومی های   شوند 

بیان   (sgRNAs)های زیرژنومی ایهای خوانش پایین دست از آرانچارچوب 

رشته منفی    هایایاز آران  ویروس   توسطکد شده     RdRps که توسطشوند  می 

 Domier)د  هستن ای ژنومی  آران  مشابهها  آن  3/انتهای    شوند ورونویسی می 

et al., 2021a)  .  که آنجا  پولروویروس از  آغازین  ها  در  در   ORF0کدون 

 Leakyمکانیسم  با    ORF1  قرار دارد، ترجمه   ORF1 بالادست کدون آغازین

scanning   می آن  شروع  در  که  آغازیشود  کدون  از   AUGن  ریبوزوم 

  دهد ی ادامه م  یژنوم  ایآران و به اسکن  کندچارچوب خوانش صفر عبور می 

تنها   ORF2  ینیحصولات پروتئمبرسد.   ORF1 ینکه به کدون آغاز   یتا زمان

عنوان   محصول  یاترجمه   یبترک   یکبه  طول    .شوندی م  یانب ORF1 با  در 

 یک   و  یابدیادامه م  ORF2به    -۱  چارچوب  تغییر  یقترجمه از طر   ORF1یانب

  ی پل   یکدر    ORF2و    ORF1شده توسط    رمز   یتوال   یبزرگ حاو  ینپروتئ

هفت   یتوال  یکوجود    یلچارچوب به دل  ییرتغ  ین. اکند ی م  یدواحد تول  یدپپت

 که   ثانویه  ساختار   با  ایو آران   (X XXY YYZ)لغزنده به صورت    یدی نوکلئوت

مکث   یبوزومر   شودمی   باعث  که  افتدمی   اتفاق   دارد  وجود   آن  دست  پایین  در 

به   یدچارچوب جد یک به عقب برگردد و در   ید نوکلئوت یککرده و به اندازه  

به    BYDV-PAVدر    ORF2و    ORF1  ین چارچوب ب  ییرترجمه ادامه دهد. تغ

عناصر    ینچارچوب و همچن  ییربه محل تغ  نزدیک   ایآران  هایی توال   همکنش

دور    ییرتغ راه   ,Long-distance frame shift element)چارچوب 

LDFE)  انتهای    و در ناحیه غیر کد کننده  دست  نوکلئوتید پایین   ۴۰۰۰در    که

 بین   همکنش   که  هایی دارد. جهش   یبستگاند نیز  واقع شده ژنومی   ایآران   3/

ممنط  دو  این مختل  را   و  کرده  جلوگیری  چارچوب  تغییر  از   کنند،ی قه 

. (Domier et al., 2021a)  (2  شکل)   کنندمی   مختل  را   ایآران  همانندسازی

ORF3، ORF3a   وORF4    مکانیسم  باLeaky scanning    آنچه که برای مانند

عاملویروس در   ORF1 بیان پولروویروس  های  در  زرد  بکار  هاکوتولگی 

 2۰۰در حدود  ای زیرژنومی شماره یکآران  ۵  / انتهاید.  شونرود، بیان می می 

انتهای  واقع شده   ORF3نوکلئوتید بالادست  انتهای    3/است و  ژنوم   3/ آن با 
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   محصول د.  شوآغاز می  AUG از غیر  شروع  یک کدون ا  بORF3a مشابه است.  

ORF5  ترجمه ترکیب  یک  عنوان  به  محصولتنها  با   مکانیسم   با ORF3 ای 

خاتمهخوانی  پیوسته  انتهایموجود   UAG کدون  می  ORF3 در  و   شودبیان 

آمینی    پروتئینی  انتهای  کربوکسی    ORF3از  انتهای  می   ORF5تا  د  کنتولید 

(Domier et al., 2021a). که حالی  ژنومی  هاایآران  در  های ویروس ی 

جنس   در  زرد  کوتولگی  انتهای    Polerovirus عامل      VPg  حاوی  ۵/ در 

  در   BYDV-PAVایآران که با عوامل شروع ترجمه در تعامل هستند،    هستند

 ین . ا(Bakhsh & Symons, 1997-Shams)ت  فسفات اس  یحاو  ۵/  یانتها

 برای   یفضع  سیگنال  یک  عنوان  به  است  خاصی  ساختمان  فاقد  که  ۵/  یانتها

. به منظور  (Domier et al., 2021a)  (2شکل  )  شودی م  شناختهآغاز ترجمه  

وجود دارد که در عدم    BYDV-PAVحل این مشکل، ساختارهایی در ژنوم  

کلاهک   انتهای    ( Cap)حضور  ترجمه    ۵/در  راندمان  افزایش  باعث  ژنوم 

یک   BYDV-PAVدر ژنوم    ORF5شوند. به این صورت که در پایین دست  می 

نامیده    BYDVتوالی کوتاه غیر کد کننده وجود دارد که تقویت کننده ترجمه در  

ناحیه  (BYDV translation enhancer, BTE)شود  می   .BTE    طور به 

یوکاریوتی   رونویسی  فاکتور  با  ترادف   4Eمستقیم  همچنین  نزدیک و  های 

کند و باعث افزایش  ای ژنومی و زیرژنومی همکنش برقرار میآران   ۵/انتهای  

 .(Domier et al., 2021a)  (2شکل  )گردد راندمان ترجمه می 

 ها ها و نقش آنپروتئین

 ORF2است و محصول    ORF2و    ORF1حاوی    BYDVژنوم    ۵/نیمه   

ی پروتئینی با  ظرفیت کدگذار   شود کهبیان می   ORF1  با محصولدر ترکیب  

بسیار    پروتئین حاصل  ایتوالی اسیدآمینه را دارد.    کیلو دالتون  ۵9- ۷2اندازه  

به در    RdRpsشبیه  و  دارد    ویروس   همانندسازی  است   Domier)نقش 

2021a. Miller & Lozier 2022).   با پولروویروس   ۵/انتهای ها 

 ORF0حاوی    ۵  / ها در انتهای  ها متفاوت است و این ویروس لوتئوویروس 

پروتئین  که  ژن  هستند  خاموشی  سرکوبگر   Viral suppressor of)های 

RNA silencing, VSR)   کنند. همچنین  را رمز میORF1   ها در پولروویروس

  ( 2شکل  )دارد    ای نقشکند که در همانند سازی آرانیک پلی پروتئین رمز می 

(Miller & Lozier, 2022) پروتئینی محصول   . ORF1  های پولروویروس

زرد   کوتولگی  یک VPg شاملعامل  پردازش   استپروتئاز    و  مسئول   که 

پروتئین   پروتئولیتیک پهستند ORF1 توسطشده    رمزهای  پلی   ،روتئاز . 

های ایآران  کووالانسی به  با پیوندکه   VPg تادهد  برش می را     ORF1پروتئین

متصل   شود  ژنومی  آزاد  برخلاف (Domier et al., 2021a)است،   .

لوتئوویروس پولروویروس  خانواده  ها،  اعضای  دیگر  همانند  ها 

Tombusviridae    پروتئاز یاVPg   کنند  کد نمی(Miller & Lozier, 2022) .

د. هستن  ORF5 دستپایین در     ORF6 دارای BYDV های ژنومیتوالی  برخی از 

پروتئین  توسطبیان  اندازه  است  ۷تا    ۴  حدود   ORF6 شده  دالتون  . کیلو 

بین  شوند، در  کد می  ORF6 هایی که توسطپروتئینای  اسید آمینه های  توالی 

های مکرر تلاش به مقدار کمی حفاظت شده است.   BYDV-PAV هایجدایه 

بر   ت. علاوهسا  ناموفق بوده ORF6 محصولات پروتئینینقش برای شناسایی  

باعث اختلال در که  دش ایجادهایی که در آن جهش   BYDV-PAV این، ژنوم 

این    . بر اساس هستند  در پروتوپلاست کثیر، قادر به تشوندمی ORF6 ترجمه

این در    شودترجمه نمی درون میزبان    ORF6 ه  مشاهدات، نتیجه گرفته شد ک 

  ORF6ای زیرژنومی شماره دو که حاوی  حالی است که مشخص شد که آران 

کند و احتمالا نقش آن تاثیر  میزبان جلوگیری می   mRNAباشد از ترجمه  می 

و   شن.  (Domier et al., 2021a)های میزبان است  منفی بر ترجمه پروتئین 

شناسایی   به  قادر  سلول  ORF6همکاران  به  در  آلوده  نبودند    BYDVهای 

(Shen et al., 2006)  مطالعات در  که    لیو.  شد  بیان  همکاران   ORF6و 

باشد  می  داشته  نقش  ژن  در سرکوب خاموشی  . (Liu et al., 2012)تواند 

پیشنهاد    BYDVجدایه    ۷6و همکاران با مقایسه توالی ژنوم    یرنوااسم  همچنین

 ,.Smirnova et al)های ساختاری نقش دارد  در بیان پروتئین   ORF6داد که  
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نقش    VSRهای  در بیان پروتئین   ORF6رسد که  . ازاین رو به نظر می (2015

که    ORF0ها فاقد  ها بر خلاف پولروویروس داشته باشد چون لوتئوویروس 

 .(Miller & Lozier, 2022)نقش دارند، هستند    VSRهای  در تولید پروتئین 

در سرکوب خاموشی    BYDV-PASو    BYDV-PAVدر    M4حرکتی    پروتئین 

دارند   نقش  پروتئین  (Fusaro et al., 2017)ژن  حالیکه  در   ،P4   در

ها در لوتئوویروس   P0نیستند. در غیاب    VSRها قادر به تولید  پولروویروس 

می  نظر  ویروس   P4رسد  به  در حرکت  داشتن  نقش  بر  تولید  علاوه  در  ها، 

. به طور کلی  (Miller & Lozier, 2022)نیز نقش دارد    VSRهای  پروتئین 

ها مشترک هستند. ها و پولروویروس چهار چارچوب خوانش بین لوتئوویروس 

ORF3a   را   دالتون  کیلو  ۸/۴-3/۵با اندازه    شده  های به شدت حفاظت پروتئین  

پروتئین  ندک می   بیان  .P3a   به اخیرا کشف شده است در حرکت سلول  که 

کیلو دالتون    22یک پروتئین پوششی اصلی با وزن    ORF3سلول نقش دارد.  

 گذاری رمز ظرفیت    ORF5.  (Miller & Lozier, 2022)کند  را رمزگذاری می 

تنها به عنوان    ORF5کیلو دالتون را دارد. پروتئین    ۴3-۵۰پروتئینی با اندازه  

با مکانیسم   که ریبوزوم شودبیان می  ORF3ل ای با محصو یک ترکیب ترجمه 

  ORF5کند و ترجمه را تا انتهای  عبور می  ORF3 یکدون پایان   خوانی از پیوسته 

شود  را شامل می   ORF5خوانی که  دهد. قسمتی از این پروتئین پیوستهمی ادامه  

های نوترکیب  روس دارد. در وی  نقششته و پایداری ویروس  توسط در انتقال

ها در داخل پروتئین پوششی اصلی مونتاژ  کنند، ویریون را بیان نمی   ORF5که

ناقلشته   توسط  اما  شوندمی  نمی   های  در منتقل  و  سیستمیک    آلودگیشوند 

. انتهای کارایی کمتری دارندی تیپ وحشی  هاگیاهان میزبان نسبت به ویروس 

بسیار حفاظت شده  ویروس   در   ORF5آمینی   زرد جو  کوتولگی  عامل  های 

 Domier et)باشد می بسیار متغیر  ها آن   که انتهای کربوکسیلی، در حالیاست

al., 2021a; Miller & Lozier, 2022)  . توسطپروتئین شده  کد   های 

ORF4  زیرا    ،کنندرا تسهیل می   درون سلولی و بین سلولی ویروس   کتحر

 در پروتوپلاست   تکثیرستند قادر به  ه  ORF4در  هایی که دارای جهش  ویروس 

نیستند و یا در گیاه به  حرکت سیستمیک درکل گیاه  قادر به هستند اما  انگیاه

می  حرکت  و (Miller & Lozier, 2022) کنندکندی  پروتئین  چهار  این   .

می ها  آن   که  ORFسازماندهی   رمز  لوتئوویروس را  در  فقط  و کند  ها 

بهپولروویروس  و  دارد  وجود  لوتئوها  آن  ها  می -بلوک  گفته  شود.  پولرو 

های کلیدی در طبقه بندی خانواده پولرو از ویژگی -های بلوک لوتئوپروتئین 

Luteoviridae    بودند . (Miller & Lozier, 2022)  ( 2شکل  )سابق 

انتهای کربوکسیلی پروتئین پیوسته خوانی    P4  ،P3aهای حرکتی  پروتئین  و 

(RTP)   های عامل کوتولگی زرد در آوند آبکشی را بر عهده حرکت ویروس

در اختصاصیت انتقال با شته   CP-RTPو   CPهای دارند. در حالی که پروتئین 

پروتئین  دارند.  نقش  و   P4های  ناقل  سیتوپلاسم  هسته،  غشای  هسته،  در 

ایجاد علائم ویروس نقش دارند، حرکت  پلاسمودسماتا تجمع می  یابند، در 

در سرکوب    BYDVکنند و فقط در  تسهیل می   P3aسلول به سلول را به همراه  

 .(Miller & Lozier, 2022)خاموشی ژن نقش دارند 



 ... زرد در غلات ی عامل کوتولگ یهاروسی و یطبقه بند :  فر یپاکدل و افشار

 

 

 237 

 

با هایره  CYDV-RPVماصل به اناهای ژنوم هر  Vpg ای ژن   سادد.  ا نشان ه دده چارچوبمساطیل CYDV-RPV:و  BYDV-PAVسازماند   ژنوم  -۲شکل 

پروتئین  ORF3کددد.  ای مربوط به  مانددسازی را کد م  پروتئین ORF2و  ORF1کدد. سرکوبگر خاموش  ژن را کد م    ORF0مشک  نشان هاهه شده است. 

  ای هور نقش هاره. کدد که هر حرکت به مسافتشوه و پروتئید  کد م  شروع م   AUGبا یک کدون آغاز غیر  ORF3aکدد. پوشش  اصل  را کد م  

ORF4  کدد. پروتئین وابساه به حرکت سلول به سلول را کد مORF5  کدد. خوان  را کد م  پروتئین پیوساه(BYDV translation enhancer) BTE  آغاز ترجمه

برای انجام تغییر چارچوب بین چارچوب خوانش یک و  BYDV-PAVدد. هر کتسهیل م   BYDV-PAVرا هر  (sgRNA1)ای زیر ژنوم  یک انای ژنوم  و آرآنآر

ژنوم ضروری است.   3/هر اناهای   Long distance frameshift element(LDFE(و  5/ مکدش بین سیگدال تغییر چارچوب هر اناهای   (-frameshift 1)هو 

 مدف  و تکثیر ویروس لازم  سادد.  ایانبرای سداز آر PAV-BYDVای ژنوم  انآر 3/هر اناهای  GNRA ای تارالوپ 

Fig 2. Genome organizations of BYDV-PAV and CYDV-RPV: the ORFs are shown as boxes. The VPg attached to the 5′ terminus of 

CYDV-RPV is indicated by a circle. ORF0 encodes a suppressor of silencing. ORF1 and ORF2 encode replication-related proteins. ORF3 

encodes the major coat protein. ORF3a with a non AUG start codon encodes a protein required for long distance movement. ORF4 

encodes a cell to cell movement protein. ORF5 encodes the readthrough protein. BTE facilitates translation initiation of BYDV-PAV 

genomic RNA and subgenomic RNA1 (sgRNA1). Interaction of frameshift signal at the 5′ terminus and LDFE (long distance frameshift 

element) of BYDV-PAV is required for -1 frameshift of ORF1. The GNRA tetraloops at 3′ terminus of BYDV-PAV genomic RNA are 

required for negative strand RNA synthesis and virus replication. 



 ۲۲۵-۲۴3: ۱۴03سال  /3/شماره 60های گیاهی/جلد  بیماری
 

 

 238 

 همانندسازی 

همراه بافت   یهاو سلول   آبکشی  آونددر    زرد  کوتولگی  عامل  هاییروس و

گاه   شوندی م   تکثیر   آوندی در سلول   یو    آبکشی   آوند  یمپارانش  یهااوقات 

 یهارا در سلول   ی خاص  یفراساختار   ییرات تغ  هایروس و  ین . ا شوند ی م  یافت

ا  اوایل  در  BYDV-SGV و  BYDV-MAV BYDV-PAVنند.  ک ی م   یجادآلوده 

غشا  هاییل یکز و  تشکیل  باعث  آلودگی س  یهلا   کت   یبا  در    یتوپلاسمدر  و 

رشتهشوندمی پلاسمودسماتا    یکنزد هسته  در  سپس  و   یدهد  ییها.  شده 

س   هایروس و  ینا  هاییکره پ در  م   یتوپلاسمابتدا  در گردند ی مشاهده  اما،   .

دو   یبا غشا  هایییکولوز   MYDV-RMVو    CYDV-RPVآلوده به    یهاسلول

در ارتباط هستند    یکه با شبکه اندوپلاسم   شوندی م   یجاد ا  یتوپلاسمدر س   یهلا

-CYDV  هایپیکره شده و    یلتشک   یتوپلاسمدر س  ییهاها و لولهو سپس، رشته

RPV  وMYDV-RMV  شوندمی مشاهده    هستهدر    ابتدا  (Domier et al., 

2021a) در آر رشته ،  آلودگی  اوایل  .  منفی  در    BYDV–PAV  ایانهای  ابتدا 

دهد حداقل بخشی  که نشان می   اندردیابی شده   هسته و سپس در سیتوپلاسم

تکثیر ویروس در داخل هسته   .دشوانجام می ر هسته د BYDV-PAV از تکثیر

ای تک انکه به آر   ORF4با این مشاهده که پروتئین حرکتی کد شده توسط  

گردد و همراه با شود در داخل غشای هسته متمرکز می ای نیز متصل می رشته

های آلوده مشاهده شده است، مورد تایید قرار گرفته  ای ویروسی در سلول انآر 

آر  منفی  رشته  سنتز  همچنین  تترالوپ اناست.  ساختار  یک  به  که  ای 

(tetraloop)    انتهای ژنومی  ان آر   3/ در  در    PAV-BYDVای  دارد  نیاز 

پیکره سلول از تشکیل  قبل  آلوده  به های  است.  مشاهده شده  های ویروسی، 

دخیل هستند، این  ای و پروتئین  انهای آر همکنش در  ها  دلیل اینکه تترالوپ 

می  مکانمحل    توانندساختارها  یا  پروتئین اتصال  برای  تشخیص  های های 

آر (Domier et al., 2021a)باشند    BYDVهمانندسازی   های  ایان. 

های آغازی داخلی از روی رشته  به وسیله کدون  BYDV-PAVزیرژنومی در  

شوند. در مراحل نهایی منفی و از سه پروموتر زیرژنومی متفاوت ساخته می 

انتهای    BTEآلودگی،   ای زیرژنومی دو وجود دارد، از ترجمه  انآر   ۵/ که در 

کنند و باعث تغییر حالت از ترجمه به تکثیر و ای ژنومی جلوگیری می انآر 

-CYDV. در (Domier et al., 2021a)شوند های ویروسی می مونتاژ پیکره 

RPV   آر بر  آر انعلاوه  دارای  ژنومی،  ستلایت  انای   (satellite RNA)ای 

های ایشود و آرانای ستلایت با مکانیسم دایره غلتان تکثیر می انهستند. آر 

کند که در نهایت به صورت  ایجاد می   ( multimeric)ستلایت تکرار شونده  

می  به خودی برش  از برش خود  تکرار  آرانخورند و یک  ای ستلایت  های 

 . (Domier et al., 2021b)شود تولید می 

 گیرینتیجه

  شده   زیادی  تغییرات  دستخوش   زرد  کوتولگی  عامل  هایویروس   بندی طبقه

که   RdRpبر اساس ترادف    هایروس گروه از و  ین ا   یراخ   بندی طبقه  اما  است

 یساز در همانند   ی دار وجود دارد و نقش اساس  یاان آر   هاییروس در تمام و

است.  ها  آن  مناسب  نو  یین تع  هایروش دارد،   شناسایی   به  ینترادف 

 International)  کندمی   کمک   هاویروس   از   گروه  این   در   جدید  هایویروس 

Committee on Taxonomy of Viruses, 2021; Miller & Lozier, 

  ها یروس و پولروو  هایروس لوتئوو  یژن  یهاکه بلوک  رسدی نظر م  به .(2022

از   یژن  یهابلوک   ینمشخص شود که منشا ا یدهستند اما با  یبیحاصل نوترک 

است.   بوده  گروه  خاموش   مکانیسم کدام  ژنسرکوب  و  ی    های یروس در 

زرد جو نامشخص است و در ارتباط با حرکت به فواصل دور و   یکوتولگ

 نقش   تعیین  همچنینوجود دارد.    یاطلاعات محدود  هااین ویروس در    یکنزد

  لازم   (BYDVs)  جو  زرد  کوتولگی  هایویروس   ژنوم  در  کننده  کد  غیر نواحی

 هاویروس   این  بهتر   مدیریت  به  تکمیلی   اطلاعات   کسب  و  رسدمی   نظر   به

 . کرد خواهد کمک
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