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Abstract:  

Faba bean necrotic yellows virus (FBNYV; Nanovirus necroflaviviciae, 

Nanoviridae) is one of the most important viruses infecting leguminous plants in 

Asia, Africa and Europe. In the current research, eight genomic components of two 

chickpea and lentil isolates of the virus, as well as six genomic components of the 

fenugreek isolate, collected from farms in Northern Khorasan and Razavi Khorasan 

Provinces, respectively, were amplified using polymerase chain reaction, cloned and 

sequenced. Comparison of the sequences of concatenated genome components of 

DNA-R, DNA-S, DNA-M, DNA-N, DNA-U1 and DNA-U4 of the three isolates 

showed that they shared nucleotide identity of 94.9%-96.20%. Among the six 

components, DNA-R and DNA-M were found to be the most and the least diverse 

components relative to the others (99.1% and 99.3% and 85.9%-97.8% identities, 

respectively). Analysis of the constructed phylogenetic tree showed that three studied 

isolates were clustered with other Iranian, as well as two Azerbaijani GenBank 

isolates, in a district group. Furthermore, the pattern of the geographic distribution 

of all Iranian FBNYV isolates is related to their phylogeny. These results affirm that 

in addition to leguminous plants, FBNYV is prevalent in leafy vegetable farms in 

Iran. 
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Extended Abstract 

Introduction 

Nanoviruses, belonging to the genus Nanovirus in the family 

Nanoviridae, are significant plant viruses affecting 

fabaceous plants and certain leafy vegetables (Avish-

Koohshahi et al., 2021; Esmaeili et al., 2023; Lal, Kil, et al., 

2020). Their genome consists of eight positive circular 

single-stranded (ss) DNA components including DNA-S, 

DNA-C, DNA-M, DNA-N, DNA-R, DNA-U1, DNA-U2, 

and DNA-U4, each ~1.0 kb in size and encapsidated within 

17-19 nm polyhedral particles. Each genomic component 

contains a single open reading frame (ORF), with most 

encoded proteins having documented functions in 

replication and pathogenicity. Furthermore, each component 

features two intergenic regions, the common region major 

(CR-M) and common region stem-loop (CR-SL), essential 

for replication via rolling circle amplification (RCA) 

(Gronenborn et al., 2020; Thomas et al., 2021). 

While nanoviruses typically infect fabaceous plants 

(Gronenborn et al., 2020), they are also reported to cause 

considerable losses in other plant families (Avish-Koohshahi 

et al., 2021; Esmaeili et al., 2023; Heydarnejad et al., 2019; 

Lal, Vo, et al., 2020). Until now, five of the 12 recognized 

nanovirus species 

(https://ictv.global/report/chapter/nanoviridae/nanoviridae/

nanovirus), have been reported in Iran, including faba bean 

necrotic yellows virus (FBNYV) (Makkouk et al., 2002), 

faba bean necrotic stunt virus (FBNSV) (Lotfipour et al., 

2016), sophora yellow stunt virus (SYSV) (Heydarnejad et 

al., 2017), milk vetch chlorotic dwarf virus (MVCDV) 

)Hassan-Sheikhi et al., 2020(, and parsley severe stunt-

associated virus (PSSaV) (Hasanvand et al., 2021).  

Previous studies on FBNYV isolates from Iran, specifically 

in Razavi Khorasan and North Khorasan Provinces, relied 

primarily on polymerase chain reaction (PCR) or sequencing 

of only the DNA-S genomic component to document 

infection (Avish-Koohshahi et al., 2021). Due to the limited 

genomic data of FBNYV isolates in these regions, this study 

aimed to analyze the complete nucleotide sequence of two 

FBNYV isolates, one from chickpea and one from lentil, 

both collected from North Khorasan Province. Additionally, 

six genome components (DNA-S, DNA-M, DNA-N, DNA-

R, DNA-U1, and DNA-U4) of a fenugreek isolate of 

FBNYV from Khorasan Razavi Province were analyzed. 

The analysis included a subsequent phylogenetic 

characterization.  

Materials and Methods 

Plant samples including chickpea (Cicer arietinum L.) 

showing severe yellowing, cup-shaped leaves (Fig. 1a), 

lentil (Lens culinaris Medikus) showing yellowing, reduced 

leaf size (Fig. 1b), were collected in 2016 from North 

Khorasan Province and a fenugreek sample (Trigonella 

foenum-graecum L.) with symptoms of yellowing and mild 

cup-shaped leaves (Fig. 1c) was collected from Kohneh-Ab 

village located in western Sabzevar, Razavi Khorasan 

Province in 2016. Total DNA was extracted using a CTAB 

method (Zhang et al., 1998) and circular DNA molecules of 

the samples were enriched using the rolling circle 

amplification (RCA) method (TempliPhi kit, GE Healthcare, 

USA) (Shepherd et al., 2008). RCA products and specific 

primer pairs (Avish-Koohshahi et al., 2021) were used to 

amplify the full-length genome components of three 

FBNYV isolates. However, the DNA-C and DNA-U2 

components of the fenugreek isolate failed to amplify. PCR 

products were ligated into the pTG19-T vector (Vivantis, 

Malaysia) followed by transformation of bacterial cells, 

Escherichia coli strain XL1 blue. Recombinant plasmids 

bearing genome components of three FBNYV isolates were 

Sanger sequenced and deposited in GenBank (MH113438-

MH113445, MH113430-MH113437 and PV987715-

PV987720 for chickpea, lentil and fenugreek, respectively). 

Due to the lack of DNA-C and DNA-U2 sequence for the 

fenugreek isolate, concatenated genome components of six 

components in order of DNA-R, DNA-S, DNA-M, DNA-N, 

DNA-U1 and DNA-U4 of three FBNYV isolates were used 

for phylogenetic analysis. Pairwise nucleotide identities 

were determined using SDT v1.3 software (Muhire et al., 
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2014) and FBNYV sequences of three isolates were aligned 

with MUSCLE (Edgar, 2004) using MEGAX software 

(Kumar et al., 2018). The resulting alignments of 

concatenated genome sequence were used to construct a 

maximum likelihood phylogenetic tree using MEGAX and 

1000 bootstrap replicates. Concatenated genome component 

of six components of subterranean clover stunt virus 

(SCSV), Myall Vale 2534B isolate was used as outgroup. 

Additionally, to compare each independent genome 

component to the counterpart sequences, SDT v1.3 software 

was used. 

Results and Discussion 

PCR amplification of the genome components using specific 

primers and sequencing results showed that lentil, chickpea 

and fenugreek samples were infected with FBNYV. The 

resulting sequences of eight genome components of lentil 

and chickpea isolates, as well as six genome components of 

fenugreek isolate including DNA-S, DNA-M, DNA-N, 

DNA-R, DNA-U1 and DNA-U4 were recorded in GenBank 

(Table 1). Despite using common specific primers for 

amplification of the genome components of three FBNYV 

isolates, the possible reason for the failure to amplify two 

genomic fragments of the fenugreek isolate (DNA-C and 

DNA-U2) can be attributed to their low concentration in this 

host. The low concentration of some genomic components 

of nanoviruses and their lack of detection have also been 

reported in previous studies. For example, until now, the 

DNA-U4 genomic fragment has not been reported for 

PSSaV (Hasanvand et al., 2021; Vetten et al., 2019). 

Furthermore, despite the longer history of the type member 

of the genus Nanovirus, subterranean clover stunt virus, 

compared to other nanoviruses, its DNA-U2 and DNA-U4 

genomic components had not been reported for a long time. 

Until 2019, the presence of these two components was 

detected and reported using precise methods. 

Comparison of the concatenated six components revealed 

nucleotide sequence identities ranging from 94.96-96.20% 

among the three FBNYV isolates. The highest identity 

(96.2%) was found between the fenugreek and chickpea 

isolates, and the lowest (94.9%) between the fenugreek and 

lentil isolates. Among the six genome components, the 

highest and lowest identities between the three isolates were 

for DNA-R (99.1-99.3) and DNA-M (85.97-97.80) 

components, respectively. In constructed phylogenetic tree 

using concatenated genome components, the three isolates 

grouped with other Iranian and two Azerbaijani isolates in a 

single clade, suggesting a phylogenetic relationship linked to 

geographical distribution. Notably, the isolates from the 

eastern strip of Iran (Kerman and Khorasan provinces) 

grouped together, separate from isolates found in the western 

region (Lorestan and Kermanshah provinces). 

In summary, it can be concluded that, in addition to legumes, 

leafy vegetables from different families constitute an 

important group of hosts for nanoviruses including FBNYV, 

SYSV, and PSSaV in Iran (Avish-Koohshahi et al., 2021; 

Esmaeili et al., 2023; Hasanvand et al., 2021). Given the 

prominent role of these plants in the diet of the Iranian 

people, nanovirus infection of leafy vegetable is worth 

considering. Further studies on the infection of this group of 

plants with other common nanoviruses in Iran, such as 

FBNSV and MVCDV, could lead to a better understanding 

of the importance of the prevalence of nanoviruses in leafy 

vegetables. 
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 چکیده

 با نام علمی( faba bean necrotic yellows virus, FBNYV) باقلا مردۀبافت زردی ویروس

Nanovirus necroflaviviciae ۀخانواد از Nanoviridae کنندۀهای آلودهترین ویروسمهم از یکی 

ت یدی هشنوکلئوت ترادف یق حاضر،و اروپا است. در تحق یقاآفر یا،آس در Fabaceaeخانوادۀ  گیاهان

خراسان شمالی و  دو جدایۀ این ویروس از گیاهان نخودایرانی و عدس از مزارع استان ژنوم قطعه

مراز تکثیر، ای پلیشش قطعۀ ژنوم جدایه گیاه شنبلیله از استان خراسان رضوی توسط واکنش زنجیره

( concatenated genome componentsبا مقایسۀ تجمیع ترادف ). تعیین ترادف شدند سازی وهمسانه

از ژنوم، میزان  DNA-U4و  DNA-R ،DNA-S ،DNA-M ،DNA-N ،DNA-U1ش قطعه ش

تعیین گردید. از بین  درصد 2962تا  2.69بودن ترادف نوکلئوتیدی این سه جدایه با یکدیگر یکسان

 DNA-Rترتیب مربوط به قطعات ترین درصد همسانی بین سه جدایه، بهترین و کمشش قطعه، بیش

دست آمد. در تحلیل درخت تبارزائی رسم شده، این سه ( به9.62-2.69) DNA-M( و 2269-2269)

هائی از ایران و دو جدایه از کشور آذربایجان در یک گروه مستقل قرار گرفتند. جدایه در کنار جدایه

باط ها ارتهای ایرانی با تبارزائی آنعلاوه بر این، مشخص گردید که توزیع جغرافیائی تمام جدایه

 علاوه بر گیاهان لگومینوز، در مزارع سبزیجات برگی ایران FBNYV که کندتأیید می این نتایجدارد. 
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 مقدمه

( از خانوادۀ Nanovirusهای جنس ها )ویروسنانوویروس

Nanoviridaeزا در گیاهان خانوادۀ ترین عوامل خسارت، یکی از مهم

Fabaceae گردند و سبزیجات برگی محسوب می(Avish-Koohshahi 

et al., 2021; Esmaeili et al., 2023; Lal, Kil, et al., 2020) ژنوم .)

( circular ssDNAلای مثبت و حلقوی )ایِ تکانِها شامل هشت قطعه دیآن

، DNA-S ،DNA-C ،DNA-Mهر کدام به اندازۀ تقریبی یک کیلوباز و شامل 

DNA-N ،DNA-R ،DNA-U1 ،DNA-U2  وDNA-U4 باشد که در می

گردند. هر کدام بندی مینانومتر بسته .9-92های ایزومتریک به اندازۀ پیکره

 open redingها دارای یک چارچوب ژنی باز )از قطعات ژنومی نانوویروس

frame, ORFکند و تاکنون نقش ( است که یک پروتئین را رمزگذاری می

ها مشخص زائی این ویروسها در فرآیند تکثیر و بیماریتر این پروتئینبیش

های ژنی به نامهر قطعه ژنوم دارای دو ناحیۀ میانگردیده است. همچنین، 

common region major (CR-M)  وcommon region stem-loop 

(CR-SL) باشد که در حین تکثیر ژنوم به روش دایرۀ غلتان )میrolling 

circle amplification, RCAشوند کار گرفته می( به(Gronenborn et 

al., 2020; Thomas et al., 2021). 

بندی ی طبقهالمللبر اساس معیارهای پیشنهاد شده توسط کمیتۀ بین

، همسانی کمتر Nanovirus(، حد تفکیک گونه در جنس ICTVها )ویروس

درصد برای ترادف آمینواسیدی پروتئین پوششی و/یا همسانی کمتر از  .9از 

درصد برای تجمیع ترادف نوکلئوتیدی هشت قطعۀ ژنومی  ..

(concatenated genome componentsمی ) باشد(Vetten et al., 

2012). 

را آلوده  Fabaceaeها به طور معمول، گیاهان خانوادۀ نانوویروس

. با وجود این، گیاهانی از (Gronenborn et al., 2020)کنند می

ها آلوده شده و باعث ایجاد های گیاهی دیگر نیز توسط این ویروسخانواده

 ,.Avish-Koohshahi et al)شوندها میهای قابل توجهی در آنخسارت

2021; Esmaeili et al., 2023; Heydarnejad et al., 2019; Lal, Vo, 

et al., 2020)است که تنها میزبان شناخته شدۀ ویروس همراه  . لازم به ذکر

 ,parsley severe stunt‑associated virusبا کوتولگی شدید جعفری )

PSSaV; Nanovirus petroselini گیاه جعفری گزارش شده است. علاوه ،)

نیز با دیگر اعضای  PSSaVهای ژنومی بر تفاوت میزبان، برخی از ویژگی

 Hasanvand et al., 2021; Vetten et)تفاوت دارد  Nanovirusجنس 

al., 2019). 

 Nanovirus گونۀ جنس 99از میان 

(https://ictv.global/report/chapter/nanoviridae/nanovirid

ae/nanovirusمردۀ باقلا (، تاکنون پنج گونه شامل ویروس زردی بافت

(Makkouk et al., 2002)مردۀ باقلا )، ویروس کوتولگی بافتfaba 

bean necrotic stunt virus, FBNSV; Nanovirus 

necropumiliviciae )(Lotfipour et al., 2016) ویروس کوتولگی زرد ،

 sophora yellow stunt virus, SYSV; Nanovirusبیان )تلخه

sophorae )(Heydarnejad et al., 2017) ویروس کوتولگی سبزرد ،

 milk vetch chlorotic dwarf virus, MVCDV; Nanovirusگَوَن )

astragalirani )(Hassan-Sheikhi et al., 2020)  وPSSaV 

(Hasanvand et al., 2021) اند. اولین بار، ویروس از ایران گزارش شده

ن، کردستان، یقزوهای از استان 9۴۴9مردۀ باقلا در ایران در سال زردی بافت

 Makkouk et)غربی گزارش شد  جانیو آذربا یجان شرقیکرمانشاه، آذربا

al., 2002) تر نقاط ایران روی گیاهان نخودایرانی، و در حال حاضر، در بیش

ایع است ش دیو شو یله، جعفریلیشنعدس، یونجه، باقلا، لوبیا، نخودفرنگی، 

(Alavinejad et al., 2011; Avish-Koohshahi et al., 2021; 

Mansourpour et al., 2019). 

https://ictv.global/taxonomy/taxondetails?taxnode_id=202409659&taxon_name=Nanovirus%20petroselini
https://ictv.global/taxonomy/taxondetails?taxnode_id=202418788&taxon_name=Nanovirus%20astragalirani
https://ictv.global/taxonomy/taxondetails?taxnode_id=202418788&taxon_name=Nanovirus%20astragalirani
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از  FBNYVدر مطالعات قبلی، ترادف نوکلئوتیدی ژنوم چندین جدایۀ 

های خراسان رضوی و شمالی مورد بررسی قرار گرفته است و آلودگی استان

مراز و یا تعیین ای پلیگیاهان به این ویروس تنها بر اساس آزمون زنجیره

 Avish-Koohshahi et)اثبات گردیده است  DNA-Sترادف قطعۀ ژنومی 

al., 2021) در این تحقیق، ترادف نوکلئوتیدی ژنوم کامل دو جدایۀ این .

خراسان شمالی و شش قطعۀ  ویروس از گیاهان نخودایرانی و عدس از استان

رضوی تعیین گردید و رابطه تبارزائی  ژنوم جدایه شنبلیله از استان خراسان

 ها مورد بررسی قرار گرفت.ها با سایر نانوویروسآن

 یبررس یهامواد و روش

 کل یاِانِیو اساخراج ه یبرهارنمونه

و علائم زردی  99( با کد .Cicer arietinum Lنمونۀ گیاه نخودایرانی )

( و نمونۀ گیاه عدس 1aها )شکل شدید، ریزبرگی و قاشقی شدن خفیف برگ

(Lens culinaris Medikus با کد )..  و علائم زردی، کوتولگی و ریزبرگی

واقع در شمال غربی استان خراسان شمالی  رگلانراز و جَ( از منطقۀ 1b)شکل 

و  9۴9( با کد .Trigonella foenum-graecum Lو نمونۀ گیاه شنبلیله )

( از روستای کهنه آب 1cل ها )شکشدن خفیف برگعلائم زردی و قاشقی

آوری شدند. جمع .992واقع در غرب سبزوار، استان خراسان رضوی در سال 

 Zhang)استخراج گردید  CTABها با استفاده از روش این نمونه کل یاِانِید

et al., 1998). 

 

 

 

 

 

 ا هر گیاه نخوه ایران  )نمونۀ برگ( زرهی عموم ، ریزبرگ  و فدجان  شدن a ای گیا ان لگومیدوز موره مطالعه هر این تحقیق شامل: )علائم نمونه -1شکل 

 (.101 ای گیاه شدبلیله )نمونۀ شدن خفیف برگ ا و فدجان ( زرهی حاشیۀ برگc( و )77( زرهی عموم  و ریزبرگ  هر گیاه عدس )نمونۀ b(؛ )88

Fig. 1. Symptoms of the leguminous plant samples used in this study: (a) general yellowing, little leaf and leaf cupping in chickpea 

(sample 88); (b) general yellowing and little leaf in lentil (sample 77), and (c) marginal leaf yellowing and mild leaf cupping in 

fenugreek (sample 103). 
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 تکثیر ژنوم ویروس

های ها در گیاه، ابتدا مولکولدلیل غلظت کم قطعات ژنومی نانوویروسبه 

DNA اِ با استفاده های استخراج شده، به روش آرسیحلقوی موجود در نمونه

 اِانِید 92و آنزیم فی TempliPhi, GE Healthcare, USAاز کیت تجارتی 

. از هر محصول (Shepherd et al., 2008)سازی گردیدند مراز، غنیپلی

مراز با کمک آغازگرهای ای پلیعنوان رشتۀ الگو در آزمون زنجیرهاِ بهآرسی

)به  9۴9و  99و  ..های جدایه FBNYVاختصاصی برای تکثیر قطعات ژنوم 

-Avish)عدس، نخودایرانی و شنبلیله( استفاده شد  هایترتیب نمونه

Koohshahi et al., 2021) ش، ، علیرغم چند بار تلا9۴9. در مورد جدایۀ

و  DNA-S ،DNA-M ،DNA-N ،DNA-R ،DNA-U1تنها قطعات ژنومی 

DNA-U4 مراز درون ناقل ای پلیتکثیر گردید. محصولات واکنش زنجیره

pTG19-T (Vivantis, Malaysia قرار داده شده و با کمک باکتری )

Escherichia coli  نژادXL1 blue سازی شدند. پلاسمیدهای همسانه

نوترکیب حاوی قطعات ژنومی تکثیر شده برای تعیین ترادف به روش 

Sanger  به کمپانیBioneer (South Korea)  ارسال شدند. سپس ترادف

نوکلئوتیدی مربوط به هشت قطعۀ ژنوم دو جدایۀ نخودایرانی و عدس با 

و  MH113438-MH113445شمارهای به ترتیب با رس ..و  99کدهای 

MH113430-MH113437  و برای شش قطعۀ ژنوم جدایۀ شنبلیله با کد

 در بانک ژن ثبت گردیدند. PV987715-PV987720شمارهای و رس 9۴9

 واکاوی تبارزائ 

-DNAو  DNA-Cبه دلیل در دسترس نبودن ترادف نوکلئوتیدی قطعات 

U2  تجمیع ترادف شش )نمونۀ شنبلیله(، برای مقایسۀ ژنوم، از  9۴9جدایۀ

-DNA-R ،DNA-S ،DNA-M ،DNA-N ،DNAقطعۀ دیگر به ترتیب شامل 

U1  وDNA-U4  استفاده گردید. تجمیع شش قطعه با برای هر سه جدایه

رصد د یسۀمقا پشت سر هم قرار دادن توالی مربوط به تمام قطعات انجام شد.

 بار بانک ژن های موجود دهای مربوط به این تحقیق و جدایههمسانی جدایه

. (Muhire et al., 2014)انجام شد  SDT v1.3استفاده از نرم افزار 

 MEGAX (Kumar et al., 2018)افزار موجود با استفاده از نرم هاییتوال

درخت . شدند سازیردیفهم MUSCLE (Edgar, 2004)روش ه و ب

 Maximum) تشابه حداکثر روش به هاتبارزائی مربوط به تجمیع ترادف

likelihoodبا استفاده از نرم افزار  9۴۴۴ ی( و اعتبارسنجMEGAX  .رسم شد

از ترادف تجمیع شدۀ ژنوم ویروس کوتولگی شبدر زیرزمینی 

(subterranean clover stunt virus, SCSV) یۀجدا Myall Vale 

2534B گروه برای رسم درخت تبارزائی استفاده شد. برای عنوان خارجبه

استفاده  SDT v1.3از نرم افزار مقایسۀ مستقل هر قطعۀ ژنومی ویروس نیز 

 گردید.

 نتایج و بحث

از  مراز با استفادهای پلینتایج اولیۀ بررسی محصولات واکنش زنجیره

ها، آلودگی هر سه نمونۀ و سپس تعیین ترادف آن آغازگرهای اختصاصی

 FBNYV( به 9۴9)با کد  ( و شنبلیله99(، نخودایرانی )با کد ..عدس )با کد 

های بدست آمده شامل هشت قطعه ژنومی برای هر کدام را اثبات نمود. ترادف

های عدس و نخودایرانی و شش قطعۀ ژنومی برای جدایۀ شنبلیله از از جدایه

در  DNA-U4و  DNA-R، DNA-S، DNA-M، DNA-N، DNA-U1 شامل

(. با وجودی که برای تکثیر قطعات ژنوم هر 9بانک ژن ثبت گردید )جدول 

سه جدایه، از آغازگرهای مشترک استفاده گردید، علت احتمالی تکثیر نشدن 

تواند به ( میDNA-U2و  DNA-Cدو قطعۀ ژنومی جدایۀ شنبلیله )قطعات 

ها در این گیاه نسبت داده شود. پائین بودن غلظت برخی آن پائین بودن غلظت

ها، در تحقیقات قبلی نیز ها و عدم ردیابی آناز قطعات ژنومی نانوویروس

 PSSaVبرای  DNA-U4عنوان مثال تاکنون قطعۀ ژنومی گزارش شده است. به

. (Hasanvand et al., 2021; Vetten et al., 2012)گزارش نشده است 

یعنی  Nanovirusتر ویروس تیپ جنس علاوه بر این، علیرغم پیشینۀ بیش
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ها دتها، تا مویروس کوتولگی شبدر زیرزمینی نسبت به سایر نانوویروس

آن گزارش نشده بود. تا اینکه در سال  DNA-U4و  DNA-U2قطعات ژنومی 

های دقیق، ردیابی و گزارش ، وجود این دو قطعه با استفاده از روش9۴92

 .(Knierim et al., 2019)گردید 

های بدست آمده با یکدیگر نشان داد که میزان مقایسۀ تجمیع ترادف

باشد درصد می 2.69۴-.2962بودن ژنوم این سه جدایه با یکدیگر بین یکسان

یدی ترین میزان یکسانی ترادف نوکلئوتترین و کمو در بین این سه جدایه، بیش

( و شنبلیله و درصد 2.69های شنبلیله و نخود ایرانی )به ترتیب بین جدایه

ترین و (. از بین شش قطعه، بیش9درصد( وجود دارد )شکل  .2962عدس )

 DNA-Rترتیب مربوط به قطعات ترین درصد یکسانی بین سه جدایه، بهکم

( بود. در درخت تبارزائی رسم شده 9.62.-2.69) DNA-M( و 2269-2269)

ای هاه سایر جدایهبا استفاده از تجمیع قطعات ژنومی، این سه جدایه به همر

ثبت شده در بانک ژن و همچنین دو جدایه از کشور آذربایجان  FBNYVایرانی 

یائی دهندۀ ارتباط فیلوژنتیکی با توزیع جغرافدر یک گروه قرار گرفتند که نشان

های مناطق غربی و شرقی ایران نیز (. در این گروه، جدایه9ها است )شکل آن

های لرستان و هائی از استانن صورت که جدایهاند. بدیاز یکدیگر جدا شده

اند. کرمانشاه )واقع در غرب ایران( یک زیرگروه مستقل را تشکیل داده

که قبلا از منطقۀ رابُر واقع در استان کرمان  Ker-14A1قرارگرفتن جدایۀ 

 ,.Avish-Koohshahi et al))جنوب شرقی ایران( گزارش شده است 

ها از ، در کنار سه جدایۀ مورد مطالعه در تحقیق حاضر که همگی آن(2021

های کرمان، خراسان رضوی و خراسان شمالی( نوار شرقی ایران )استان

 اند، قابل توجه است.ارش شدهگز

 مرهۀ باقلا مطالعه شده هر این تحقیق. ای ویروس زرهی بافتمشخصات جدایه -1جدول 

Table 1. Characteristics of faba bean necrotic yellows virus isolates studied in this work. 

Accession no. Length (nts) Location (Province) Isolate name 
component 

   IR:Raz:77:Len:16 
MH113438 987 Northern Khorasan DNA-N 
MH113439 991 ″ DNA-C 
MH113440 1002 ″ DNA-S 
MH113441 994 ″ DNA-M 
MH113442 1003 ″ DNA-R 
MH113443 998 ″ DNA-U1 
MH113444 991 ″ DNA-U2 
MH113445 991 ″ DNA-U4 
   IR:Raz:88:Chi:16 
MH113430 983 ″ DNA-N 
MH113431 991 ″ DNA-C 
MH113432 1002 ″ DNA-S 
MH113433 994 ″ DNA-M 
MH113434 1003 ″ DNA-R 
MH113435 989 ″ DNA-U1 
MH113436 991 ″ DNA-U2 
MH113437 917 ″ DNA-U4 
   IR:Sab:Sh103:Fen:16 
PV987715 987 Razavi Khorasan DNA-N 
PV987716 1002 ″ DNA-S 
PV987717 992 ″ DNA-M 
PV987718 1003 ″ DNA-R 
PV987719 989 ″ DNA-U1 
PV987720 992 ″ DNA-U4 
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( سه جدایۀ ویروس زرهی concatenated genome componentsماتریکس مقایسۀ هو به هو تراهف نوکلئوتیدی قطعات ژنوم  تجمیع شده ) -2شکل 

ه ددۀ هرصد یکسان بوهن بین هو .  ر خانۀ رنگ  نشانSDT v1.3افزار  ای موجوه هر بانک ژن با اسافاهه از نرممرهۀ باقلا )حروف قرمزرنگ( با سایر جدایهبافت

 ده هر ماتریکس است. ای نمایش هاهه شه ددۀ  مبساگ  مقاهیر یکسان  با رنگتراهف است. مقیاس را دمای رنگ ، نشان

Fig. 2. Pairwise identity matrix generated from concatenated genome components of three isolates of faba bean necrotic yellows 

virus (in red) with those of the isolates available in GenBank using SDT v1.3 software. Each colored cell represents a percentage 

identity score (shown inside the cell) between two sequences. The color key correlates pairwise identity values with the colors 

displayed in the matrix. 
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 ای نوکلئوتیدی قطعات ژنوم  به ترتیب تجمیع تراهف ( بر اساسmaximum likelihoodهرخت فیلوژنایک  رسم شده به روش حداکثر تشابه ) -1شکل 

 ای )حروف پررنگ( و سایر جدایه مرهۀ باقلا هر این مطالعهسه جدایۀ ویروس زرهی بافت DNA-U4و  DNA-R ،DNA-S ،DNA-M ،DNA-N ،DNA-U1شامل 

 %00ورت گرفاه است. مقاهیر اعابارسدج  هر انشعابات با کمار از تکرار ص 1000( با اسافاهه از bootstrapاین ویروس هر بانک ژن. محاسبۀ اعابارسدج  )

 Myall Vale 2534B( جدایۀ subterranean clover stunt virus, SCSVاند. تجمیع تراهف قطعات ژنوم  معاهل ویروس کوتولگ  شبدر زیرزمید  )حذف شده

 عدوان خارج گروه اسافاهه شده است.به

Fig. 3. Maximum-likelihood phylogenetic tree constructed based on the alignment of the sequences of concatenated genome 

components in order of DNA-R, DNA-S, DNA-M, DNA-N, DNA-U1 and DNA-U4 of three isolates of faba bean necrotic yellows virus (in 

bold) with those of the isolates available in GenBank. The values at the nodes represent percentage bootstrap confidence scores (1000 

replicates). Branches with less than 50% bootstrap value were removed. The tree has been rooted with the corresponding sequence of 

subterranean clover stunt virus as an outgroup (Myall Vale 2534B isolate, Australia). 

 

های تر جدایههای اروپائی با بیشدر گروه تبارزائی دوم، تمام جدایه

های آفریقائی )مصر شده از گیاه باقلا قرار دارند. جدایهآفریقائی، همگی جدا

های سوم و چهارم هستند دهندۀ گروهسوریه( تشکیلو مراکش( و آسیائی )

 دهند.نشان می FBNYVهای که ارتباط تکاملی دورتری را با سایر جدایه
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 ، عمدتا از طریق مقایسۀ تجمیع قطعاتهانانوویروس ژنومی رادفتحلیل ت

ی ها از تنوع ژنتیکی بالاید که این ویروسدهمینشان گیرد. نتایج صورت می

ی ژنی و همچنین بازآرایو بین هایی مانند نوترکیبی درونبرخوردارند و پدیده

دارند. در این میان، ویروس زردی ها آن ژنومی نقش مهمی در تکامل

شده، الگوهای های بررسیترین گونهعنوان یکی از مهمبه باقلا مردۀبافت

شواهد متعدد از  . این ویژگی همراه بادهندمیای از تنوع را نشان پیچیده

و توانایی آن در  FBNYV بازآرایی و نوترکیبی، بیانگر پویایی بالای ژنوم

 .(Grigoras et al., 2014) های جدید استها و محیطسازگاری با میزبان

نه تنها توانایی ویروس را در تکثیر و انتقال افزایش  ،این تغییرات ژنتیکی

های افتیرهبینی رفتار ویروس و طراحی دهند، بلکه اهمیت بالایی در پیشمی

های اند که برخی پروتئینمطالعات اخیر نشان داده. مؤثر کنترل بیماری دارند

زایی و سرکوب بیماری سازوکارها در شده توسط ژنوم نانوویروسرمزگذاری

ط قطعۀ ذاری شده توسن رمزگپاسخ دفاعی میزبان نقش مستقیم دارند. پروتئی

DNA-U2 اِ، سبب مهار آراِن عنوان یک سرکوبگر خاموشیبه هانانوویروس

 ,.Yan et al) شودسرکوب ایمنی ذاتی گیاه میگنال خاموشی و یگسترش س

یروسی های وبیانگر آن است که بررسی عملکرد پروتئین ،ها. این یافته(2024

زایی و طراحی بیماری سازوکارانداز جدیدی برای درک تواند چشممی

 .راهکارهای اصلاحی فراهم آورد

با مقایسۀ شش یا هشت قطعۀ انفرادی ژنوم این سه جدایه با قطعات ژنوم 

های موجود در بانک ژن، مشخص گردید که مشابه مربوط به جدایه

از گیاه نخود  Lor28و Lor1های ایرانی ها، جدایهترین جدایه به آننزدیک

 د. باشندرصد می ۴/29.بودن ترادف نوکلئوتیدی به میزان ایرانی با یکسان

نیست  Fabaceaeها محدود به گیاهان خانوادۀ دامنۀ میزبانی نانوویروس

مختلف نیز توسط  و گیاهان دیگری از جمله سبزیجات برگی از دو خانوادۀ

عنوان مثال، قبلا آلودگی گیاهان شوید شوند. بهاین ویروس آلوده می

(Apiaceae( ریحان ،)Lamiaceae( جعفری ،)Apiaceae و نعناع )

(Lamiaceae به )SYSV ها در ایران با تعیین ترادف تمام قطعات ژنومی آن

توان گیاه شنبلیله از خانوادۀ به اثبات رسیده است. به این سبزیجات می

Fabaceae  را هم اضافه نمود(Esmaeili et al., 2023) در مطالعات قبلی .

 هایدر سه استان شرقی ایران شامل استان FBNYVبر بقولات، شیوع  نیز علاوه

خراسان رضوی، خراسان شمالی و کرمان در مزارع شوید، جعفری، شنبلیله و 

گزارش شده است  DNA-Sیونجه عمدتا با تعیین ترادف قطعۀ ژنومی 

(Avish-Koohshahi et al., 2021) ضمن اینکه، تنها میزبان شناخته شدۀ .

PSSaV  که از ایران نیز گزارش شده است، گیاه جعفری است(Hasanvand 

et al., 2021; Vetten et al., 2019) بر اساس نتایج بدست آمده در این .

با تعیین ترادف شش  FBNYVتحقیق نیز به غیر از بقولات، آلودگی شنبلیله به 

 گردد.قطعۀ ژنومی تأیید می

گیری نمود که علاوه بر بقولات، سبزیجات توان نتیجهدر مجموع، می

ها شامل های نانوویروسگروه مهمی از میزبانهای مختلف، برگی از خانواده

FBNYV ،SYSV  وPSSaV دهند را در ایران تشکیل می(Avish-

Koohshahi et al., 2021; Esmaeili et al., 2023; Hasanvand et 

al., 2021) این موضوع، با توجه به نقش پررنگ این گیاهان در رژیم غذائی .

باشد. مطالعات بیشتری در مورد آلودگی این تواند قابل تأمل مردم ایران، می

 ،MVCDVو  FBNSVهای شایع در ایران مانند گیاهان به سایر نانوویروس

 یرگب جاتیدر سبزها روسینانو وعیش تیاز اهم یتواند منجر به درک بهترمی

 گردد.

 تعارض منافع

 ای یرهرگونه روابط تجا ابیدر غ قیتحق نیکه ا کنندیم دییتا سندگانینو

 .شود، انجام شده است ریبه عنوان تضاد منافع بالقوه تعب تواندیکه م یمال

 موازین اخلاقی

 در انجام این پژوهش تمامی موازین و اصول اخلاقی رعایت گردیده است. 



 3۲۳-3۴۳: ۳۴63/ سال 3/شماره 06های گیاهی/جلد بیماری
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