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 چکیده 
بر پایۀ یک بررسی  است. کشورها از ایران و بسیاری در مهممحصولات  از یکی( .Lycopersicum esculentum Mill) فرنگی گوجه

در  .فرنگی در شهرستان یزد معرفی شده بود کنندۀ گوجه زمینی به عنوان ویروس غالب آلوده ویروس وای سیب 1392شده در سال  انجام

 RNAپس از استخراج . یابی شد افزونش و توالی T5یۀ جداانتخابی از این ویروس با نام یۀ جدایک  ژنومیی از ها قسمتاین پژوهش 

 CPf/CPr، M4T/Sprimerآغازگرهای جفت  به کمک P1و  CP ،NIbنواحی مختلف  RT-PCRآزمون ، با استفاده از T5ۀ نمونکل از 

آمده از بررسی و مقایسۀ  دست نتایج بهشد.  یابی یوالتجفت بازی  837و  1700، 824سه قطعه به طول و به ترتیب  افزونش P1/P2 و

متعلق به  T5 یۀجدانشان داد که  موجود در بانک ژن، یها یتوال دیگربا  NIbو  P1 ،CPو نوکلئوتیدی نواحی  یاسیدوتوالی آمین

 . است  NTNیۀسو

 

 .PVY ،RT-PCRفرنگی،  گوجه ،و پروتئین پوششی P1ژن  ی کلیدی:ها واژه
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ABSTRACT 
Tomato (Lycopersicum esculentum Mill.) is one of the most important crops in Iran and throughout the world. In the 

previous survey conducted in 2013, PVY was introduced as the dominant virus in Yazd (Iran). In the present study, 

the partial genome sequence of a selected isolate called T5 was determined and analyzed. Following total RNA 

extraction of the T5 isolates, three fragments with 824, 1700 and 837 bp lengths were amplified using CPr/CPf, 

M4T/Sprimer and P1/P2 primer pairs respectively in RT-PCR. According to the nucleotide and amino acid sequences 

comparison of the CP, NIb and P1 regions of the isolate with the other PVY isolates in the Genebank, T5 is a member 

of NTN strain.  
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 مقدمه 

 Lycopersicumفرنگی با نام علمی  گیاه گوجه

esculentum Mill. ةریتای از  گیاهان دولپه یکی از 

Solanaceae در ایران  ای گستردهصورت است که به

گیاه . (Anonymous, 2014) شود یمکشت 

 آفتهابرخی  ریتأثگیاهان تحت  دیگرمانند  یفرنگ گوجه

 نیتر مهمها از  ویروسگیاهی قرار دارد.  یها یماریبو 

. هستندی فرنگ گوجهدر  زا یماریبهای  عامل

کمی و  یها آسیبویروسی باعث ایجاد  یها یماریب

(. در بین Hull, 2002) شوند یمگیاه این کیفی در 

 Potato virus Yشده، ویروس  گزارش یها روسیو

(PVY)  است که اهمیت اقتصادی  ییها روسیویکی از

و  Potyviridae ةخانوادویروس در فراوانی دارد. این 

شته و به صورت  راهقرار دارد و از  Potyvirusجنس 

ویروس . (Danci et al., 2009) شود یمناپایا منتقل 

و  داشته ای گستردهمیزبانی  ۀزمینی دامن وای سیب

گیاهی شامل  دةخانواطبیعی بیش از نه  طور به

، Solanaceae ،Asteraceae ،Fabaceae یها خانواده

Chenopodiaceae  هرز و گیاهان  یها علفو برخی از

 (. Jones, 2003کند ) زینتی را آلوده می

، روسیو یپوتاعضای جنس  دیگرمانند  PVY ژنوم

با قطبیت مثبت با  یا رشتهتک  RNAقطعه  کیاز 

 Chung)شده است  لیتشککیلوباز  7/9حدود  ةانداز

et al., 2008).  ویروس یک این  ژنوم 3′ یانتهادر

ویروسی متصل  نیپروتئ، 5′یانتهاۀ پلی آدنین و در دنبال

 ژنوم (.Shukla et al., 1994قرار دارد ) VPg))  ژنومبه 

چارچوب خوانش باز  کزمینی تنها ی ویروس وای سیب

 نیپروتئ کچارچوب خوانش، ی نیاۀ ترجمدارد. حاصل 

د آمینه بوده که اسی 2000-3000مرکب بزرگ شامل 

ی پروتئاز کد شده توسط ویروس به ده ها میآنزتوسط 

 ,P1, HC-Pro, PIPO) شود یمتبدیل  تر کوچکپروتئین 

P3, 6K1, CI, 6K2, VPg, NIa-Pro, NIb and CP )

(Chung et al., 2008). 

. داردمتفاوتی  یها هیسوزمینی  ویروس وای سیب

ایجاد  پایۀعمومی بر  ۀدر حالت کلی سه سوی

مختلف روی گیاهان محک برای این ویروس  های نشانه

PVY از: اند عبارتمعرفی شده است که 
O (Ordinary 

or Common strain) ،PVY
C (Stipple streak 

strain ) وPVY
 N (Tobacco vein necrotic strain )

(De Bokx & Huttinga, 1981; Missiou et al., 

زمینی یک  در ویروس وای سیبنوترکیبی  (.2004

 یها هیسوکه باعث ظهور  بودهبسیار شایع  فرآیند

 اثر در ها پژوهشاین  به توجه جدیدی شده است. با

 نوترکیبی های سویه ،ژنوم نقاط از برخی در نوترکیبی

 N:O و N-Wi ،(b و a) NTN های زیرگروه جمله از

 یۀسو  (.Visser & Bellstedt, 2009) است شده ایجاد

NTN  ۀزیرگروه سوی عنوان بهاگر چه N ی بند طبقه

آن از  CPو قسمت انتهایی  CI ،P3، اما نواحی شود یم

 (. Singh et al., 2008گرفته است )  منشأ O یۀسو

 کشتزارهای از زمینی سیب وای ویروس ایران در

 استان) زرند کهنوج، جیرفت، شهرهای نگیفر گوجه

 خاش، ،(هرمزگان استان) آباد حاجی میناب، ،(کرمان

 استان) یزد ،(بلوچستان و سیستان استان) شهر رانیا

 ,.Massumi et al( )بوشهر استان) برازجان و (یزد

 در ها سالاین  شده است. درو گزارش ردیابی  (2008

 کشور، رد موجود PVY یها هیسو تعیین مورد

مختلف  یها هیسواست.  شده انجام زیادی های بررسی

N ،O  وC  یها استاناز  زمینی سیباز محصولات 

 و ، خراسان، گیلان(Khakvar et al., 2000) خوزستان

 (، اصفهان،Maghsoudi et al., 2004) مازندران

 ۀ، سوی(Toosi et al., 2004)زنجان  و تهران همدان،

O  استان خراسان فرنگیگوجه  کشتزارهایاز (Jafari 

et al., 2010 ،)نوترکیب  یها هیسوW  وNTN از 

 یها استان زمینی سیب و فرنگی گوجه کشتزارهای

 و شرقی آذربایجان همدان، خراسان، فارس، کرمان،

شناسایی شدند. در  (Hosseini et al., 2010) اصفهان

 Mirrahimi etشده در شهرستان یزد ) پژوهش انجام

al., 2015 ،)درصد  6/20زمینی در  وای سیب روسیو

تشخیص داده شد. نتایج  یفرنگ گوجه یها نمونهاز 

از بررسی چندین جدایه با آغازگرهای  آمده دست به

 یها هیجدا همۀنشان داد که  PVYاختصاصی 

هستند. با توجه  NTN ۀشده متعلق به سوی آوریگرد

 ینیزم سیبد توالی نوکلئوتیدی ویروس وای نبوبه 

این شهرستان در بانک  یها یفرنگجداشده از گوجه 

یک  NIbو  CP ،P1نواحی مختلف  ر این پژوهشژن، د

توالی نوکلئوتیدی و  ۀسیمقاانتخابی به منظور  یۀجدا
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از بانک شده  انتخاب یها یتوالدیگر  آن با ۀنیآماسید 

 .یۀ آن مقایسه شدسوژن به منظور تعیین 

 

 ها روشمواد و 
   PVYیۀ جداافزونش 

شده  شده در پژوهش انجام ی بررسیها هیجدااز بین 

(Mirrahimi et al., 2015 یک جدایه که با استفاده از ،)

شناسایی  NTNیۀ سوعنوان آغازگرهای اختصاصی به

ی گیاه ها برگانتخاب و روی  T5یۀ جداشده بود با عنوان 

 را ها آنی موضعی، ها لکهی شد. پس از ظهور زن هیماباقلا 

با تیغ اسکالپل جداگانه بریده و در یک قطره بافر فسفات 

ی ها برگمولار له کرده، سپس روی  05/0پتاسیم 

ی شد. زن هیماۀ چهار تا پنج برگی مرحلزمینی در  سیب

ی آلوده به این جدایه به عنوان منبع ویروس در ها بوته

ۀ درج 30تا  25ی مناسب با دمای ا گلخانهشرایط 

برای اطمینان از افزونش  شدند.سلسیوس نگهداری 

DAS-ELISA آزمونویروس از 
و آنتی بادی اختصاصی  

 ,AS-0137, DSMZ) زمینی ویروس وای سیب

Germany) ( با روش کلارک و آدامزClark & Adams, 

 ,Biotek( استفاده شد. نتایج با دستگاه الیزا ریدر 1977

ELX805) نانومتر بررسی شدند.  405( در طول موج

ی ها نمونهها از سه برابر جذب یی که جذب آنها نهنمو

 سالم بیشتر باشد، مثبت در نظر گرفته شد.

 

و  RT-PCRانجام آزمون کل،  RNAاستخراج 

 یابی یتوال

از بافت برگی  T5 یۀجداکل  RNAبرای استخراج  

آلوده به ویروس و کیت استخراج  یفرنگ گوجه

RNeasy Plant Mini Kit (Qiagen, Hilden, 

Germany)  شرکت سازنده استفاده  کاردستور پایۀو بر

با  cDNA در آغاز ساخت PVYشد. برای شناسایی 

میکرولیتر  1کل،  RNAمیکرولیتر  1استفاده از 

MuMLV reverse transcriptase (200 U/µl)، 5/0 

ساخت شرکت ،  RNA inhibitor (40 U/µl میکرولیتر

Vivantis ،)5/2  میکرولیترdNTPs ) (10 mmol/ µl  و

در حجم ( (reverse 10 pmol/ulآغازگر میکرولیتر  1

ی مورد آغازگرها میکرولیتر انجام شد. 20نهایی 

و  P1 ،CPنواحی  ةشد حفظ یها یتوال پایۀبر  استفاده

NIb توسط  که پیشترHema et al. (2002) ،

Folwarczna et al. (2008)  وChen et al. (2001) 

در حجم  PCR(. واکنش 1ول )جد بود شدهطراحی 

  Taq DNA polymeraseمیکرولیتر با  20نهایی 

(5 U/µl) ،5/2  10میکرولیتر بافرX ،5/0  میکرولیتر

MgCl2 (50 mmol/µl)، 5/0  میکرولیترdNTPs  

(10 mmol/µl) ،5/0 آغازگرهایکدام از  میکرولیتر از هر 

reverse  وforward (10 pmol/µl)  ساخت شرکت(

Macrogen ) و با استفاده از دستگاه ترموسایکلر(Bio-

Rad, C-1000)  انجام بنابر دستورکار شرکت سازنده

 ۀدرج 4 ۀچرخ کیمتشکل از  PCR ۀبرنامگرفت. 

 یساز واسرشتمنظور  به قهیدقمدت یک  سلسیوس به

 ۀدرج 94در  یسازچرخه شامل واسرشت  سیو  هیاول

 قهیدقمدت یک  مدت یک دقیقه، اتصال به سلسیوس به

ساخت (، 1سلسیوس )جدول  ۀدرج 56-54 یدمادر 

و  قهیدقمدت دو  سلسیوس به ۀدرج 72در  (سنتز)

سلسیوس  ۀدرج 72 یدماچرخه در  کی افزون بر

بود.  ها رشتهامتداد نهایی  یبرا قهیدقمدت پنج  به

 درصد1شده در ژل آگارز  افزونش های هکیفیت قطع

برای  PCRبررسی و محصولات ( TAE)در بافر 

دوطرفه به شرکت ماکروژن کره جنوبی  یابی یتوال

 ارسال شدند. 

 
 RT-PCRدر آزمون  PVYکاررفته برای ردیابی  . آغازگرهای الیگونوکلئوتیدی به1جدول 

Table 1. Oligonucleotide primers used for PVY detection in the RT-PCR tests 

Primer Sequence 
Annealing 

Temp. 
Amplicon 

size 

Sprimer (Forward primer) 5´-GGX AAY AAY AGY GGX CAZ CC-3´ 54oC 1700 bp 

M4T (Reverse primer) 5´-GTT TTC CCA GTC ACGAC (T)15-3´   

P2 (Forward primer) 5´-CTTCATCAAACAAACTCTTT-3´ 55oC 837 bp 

P1 (Reverse primer) 5´-TTCCAAAGTGTCCTTTGAG-3´   

CPf (Forward primer) 5´- CATAAAGCTTGCAAATGACACAATCG -3´ 56oC 800 bp 

CPr (Reverse primer) 5´-CATAAAGATCTTCACATGTTCTTGACT -3´   
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توالی نوکلئوتیدی و آمینو  ۀی چندگانساز ردیف هم

 (فیلوژنیتبارزایی ) های رابطهاسیدی و بررسی 

ترجمه توالی نوکلئوتیدی به اسید آمینه و 

 Vector NTI ۀبرنامچندگانه توسط  یساز فیهمرد

Advance™ 11 (Invitrogen) انجام شد. برای بررسی 

 

با  (نتیکیفیلوژ) تبارزایی ژنتیکی، درخت های هفاصل

و  Maximum Likelihood (ML)استفاده از روش 

 1000 بوت استرپبا میزان  MEGA5.2.2 ۀبرنام

برداشت شده از بانک ژن  یها یتوالترسیم شد. اسامی 

 است. آمده  2ها در جدول و رس شمار آن

 از بانک ژن به همراه رس شمار PVYی انتخابی ها هیجدا. 2جدول 
Table 2. Sequences of selected PVY isolates from Genbank and their accession number 

Host Strain Origin Accession number Isolate 

Potato W Iran HM36865/HM243477 HAM-KA 
Potato W Iran HM368663/HM243484 KH-CH 
Potato W Iran HM368662/HM243483 KER-SO 

Tomato W Iran HM368651/HM243472 AZA.TA.O.T 
Potato W Iran HM368650/HM243471 AZA.TA.O 
Potato W Iran HM368653/HM243474 FA.OG 
Potato O Iran HM368661/HM243481 KER-SA 
Potato NTN Iran HM368659/HM243475 KER-KER 
Potato NTN Iran HM3686589/HM243480 KER.JI.NTN 

Tomato NTN Iran HM368657/HM243482 KER.JI 

Potato NTN Iran HM36852/HM243473 ESF-CH 

Potato NTN Iran HM368660/HM243478 KER-LA 

Egg plant C Iran EF455803 Boushehr 

Potato NTN Syria AB270705 SYR-NB-16 

- NTN Japan AB331515 D6 
Potato NTN Slovenia AJ585342 NIB-NTN 
Potato NTN Poland AJ889866 12-94 

Tobacco NTN Poland AJ890342 34/01 
Tobacco NTN Germany AJ890345 Linda 
Potato NTN New Zealand AM268435 NZ 

 NTN Canada AY166866 TU660 
- NTN USA AY884982 423-3 
- NTN USA AY884984 RRA-1 

Potato NTN China GQ200836 HN2 
- NTN Hungary M95491 Thol 

- N Canada AY166867 NJg 

- N USA AY884983 Mont 

- N USA DQ157180 NE-11 

- N Swiss X997895 CH605 

Pepper C Italy AF237963 Nnp 

Solanum nigrum C France AJ439544 Son41 
Tomato C Spain AJ439545 LYE84.2 
Potato C France AJ890348 Adgen 

Potato O England AJ585195 SASA 110 

Potato O England AJ585196 SCRI-O 

Potato O England AJ585198 SASA 61 

- O USA EF026074 OZ 

Potato W England AJ584851 SASA 207 

- W Canada AY745492 L56 

- W USA DQ157178 ID-1 

- W USA DQ157179 OR-1 

Tobacco - USA DQ309028 NC 

 

 و بحثنتایج 
 PVY یۀجداافزونش 

ی موضعی بافت ها لکهپس از سه روز در آغاز  T5یۀ جدا

زمینی  ی موضعی به گیاه سیبها لکهمرده ایجاد کرد. 

یۀ مورد نظر پس از ده روز در گیاه جدامنتقل شد. 

سیستمیک های بافت مردة  سیستمیک شد و نشانه

 شد دییأتاین نتایج با آزمون الیزا درستی . مشاهده شد

 (.1)شکل 

 

 مولکولی یها یژگیوبررسی 

ها، با استفاده از  ی کل از نمونهRNAپس از استخراج  

و  CP ،NIbنواحی مختلف  PVYآغازگرهای اختصاصی 
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P1  افزونش شد. با جفت آغازگرهایM4T/Sprimer  یک

ژنوم  '3جفت بازی مربوط به ناحیۀ انتهای  1700ۀ قطع

یک  P1/P2با جفت آغازگر (، UTR '3و  NIb ،CP)شامل 

و  P1یۀ ژن پروتئاز ناحجفت بازی مربوط به  837ۀ قطع

جفت  824ۀ حدود قطعیک  CPf/CPrبا آغازگرهای 

افزونش شد  T5 هیجدا CPیۀ ناحبازی مربوط به 

با هر سه  T5یۀ جداهای ژنومی  (. افزونش قطعه2)شکل

ة عضویت این دهند جفت آغازگر به ترتیب در آغاز نشان

نتایج  دییتأویریده و در ادامه  ة پوتیخانوادیه به جدا

آمده از الیزا مبنی بر اثبات تعلق این جدایه به  دست به

 است. PVYۀ گون

 بررسی توالی

 یابی یتوال T5 یۀجدا P1و  CP ،NIbنواحی مختلف 

با  NCBI بانک ژن شد و توالی نوکلئوتیدی آنها در

و  KF933392 ،KF933391به ترتیب  هایرس شمار

KF933390  .توالی نواحی مختلف  ةاندازثبت شدCP ،

P1  وNIb جفت باز بود.  601و  770، 800ترتیب به

 ۀبرنامبررسی توالی نوکلئوتیدی این نواحی در 
BLAST (www.ncbi.nlm.nih.gov/blast/blast.cgi) 

بانک ژن نیز  یها یتوال دیگرآن با  ۀسیمقاو 

 دیگریه با شباهت بالای این جدا ةدهند نشان

 ثبت شده است. PVY یها هیجدا

 

 
های لکۀ موضعی  زمینی )راست( و نشانه ی سیبها برگروی سیستمیک های بافت مردگی  : نشانه T5یۀ جداهای  . نشانه1شکل 

 ی باقلا )چپ(ها برگبافت مرده روی 
Figure 1. Symptoms of T5 isolate, systemic necrosis symptoms on potato leaves (right) and necrotic local lesion on 

faba bean leaves (left) 

 

 
                a             b               c 

 1روی ژل آگارز  c )Sprimer/M4Tو  a )P1/P2 ،b )CPf/CPrبا آغازگرهای  T5یۀ جدا PCR. الگوی الکتروفورز محصولات 2شکل 

 : گیاه سالم(2و  T5: جدایۀ M1 :O’ Gene RullerTM, 1kb, Fermentase ،M2 :Gel pilot, 1 kb plus ladder, Qiagen ،1درصد )
Figure 2. Electrophoresis pattern of PCR products of T5 isolate using: a) P1/P2; b) CPf/CPr, and c) Sprimer/M4T 

primer pairs on 1% agarose gel (M1: O’ Gene RullerTM, 1kb, Fermentase., M2: Gel pilot, 1 kb plus ladder, Qiagen, 1: 

T5 isolate and 2: Negative control (Healthy plant)). 
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 P1 یۀناحبررسی 

پروتئین کد شده  قسمت از پلی نخستین P1 یۀناح

لی آن با کدون آغازین ویروس است که توا ژنومتوسط 

ATG شود یمشده و به پروتئین متیونین ترجمه  آغاز 

(Singh et al., 2008) توالی .P1 یۀجدا T5  نیز با

ATG  چندگانه  یساز فیرد هم پایۀآغاز شده است. بر

های گرفته شده از بانک  جدایه دیگربا  T5 یۀجداتوالی 

، درصد شباهت توالی VectorNTI ۀبرنامژن با 

 98تا 71 ها هیجدا دیگربا  T5 یۀجداکلئوتیدی نو

را با  همانندیدرصد است. این جدایه بیشترین 

را  همانندیو کمترین  Wو  NTN ،Nهای گروه  جدایه

دارد. درصد شباهت توالی آمینواسیدی  Oو  Cبا گروه 

درصد قرار دارد. یک توالی  97تا  68 ةمحدوددر 

عالیت پروتئازی دارای ف یها نیپروتئشده که در  حفظ

)گلیسین،  G-X-S-Gاز نوع سرین به صورت 

 شود یمنامشخص، سرین و گلیسین( مشاهده 

(Barret, 1986 در ،)یۀجدا T5  یها هیجدا دیگرو 

به  236تا  233شده از بانک ژن در موقعیت  برداشت

صورت گلیسین، آسپارانین، سرین و گلیسین 

(GDSGوجود دارد. این ناحیه برای فعالی ) ت پروتئازی

برای  P1 یۀناحضروری است. به طور کلی 

ویروس حیاتی نیست و به همین  ءهمانندسازی و بقا

 ی در فعالیت آن نداردریتأثاد آن دلیل متغیر بودن زی

(Domier et al., 1986.) 

 پایۀبر  تبارزاییبهترین مدل برای رسم درخت 

ز بر نتایج حاصل ابنا توالی نوکلئوتیدی و آمینواسیدی 

و  Tamura-Neiبه ترتیب مدل  MEGA5 ۀبرنام

Jones-Taylor-Thornton  تبارزاییبود. در درخت 

، P1 یۀناحتوالی نوکلئوتیدی  پایۀرسم شده بر 

. گروه شود یمبه دو گروه تقسیم  یطورکل به ها هیجدا

-NA یها هیسومتعلق به  یها هیجدااول ترکیبی از 

N/NTN ،N ،NTN  وW  .یۀجدااست T5 رد بررسی مو

شده از استان  یآور گردایرانی  یۀجداکه در کنار یک 

 NTNکرمان، شهرستان جیرفت که متعلق به گروه 

 یها هیجدااست، در گروه اول قرار دارد. در گروه دوم 

C  یها هیجداو O  قرار  جداگانهدر دو زیر گروه

توالی  پایۀشده بر  رسم تبارزایی. در درخت اند گرفته

ی مشاهده شد با این همسانبندی  قسیمآمینواسیدی ت

. گروه شوند یمدر سه گروه تقسیم  ها هیجداتفاوت که 

، NA-N/NTN ،Nمربوط به  یها هیجدااول شامل 

NTN  وW  متعلق به  یها هیجداهستند. در گروه دوم

 O یۀسومتعلق به  یها هیجداو در گروه سوم  C یۀسو

نوترکیبی و  فرآیند ها یبند میتقسقرار دارند. علت این 

 W ،NTNگروه  یها هیجدادر  P1 یۀناحیکسان  منشأ

 N یۀسواز  P1است که در همگی  NA-N/NTNو 

 Cو  O یها هیجدادر  P1 یۀناحگرفته است. اما  تأنش

 (.3متفاوت است )شکل 

 

 NIb ۀبررسی ناحی

با  T5 یۀجدا NIb یۀناح همانندیبالاترین میزان 

 ,NTN (34.01, SYR-NIB-16های گروه  جدایه

Thole and 423.3)  با  همانندیو کمترین میزان

شود. میزان  دیده می C (Son41)های گروه  جدایه

 دیگربین توالی نوکلئوتیدی این جدایه با  همانندی

 توالی اسید آمینه همانندیدرصد و  82-98 ها هیجدا

 GDD شدهحفظ  (موتیفناحیۀ )درصد است.  97-88

 355، آسپارانین( که در موقعیت )گلیسین، آسپارانین

حفظ شده است و  ها هیجدا همۀقرار دارد، در بین 

 RdRpIقرار گرفتن این پلیمراز در گروه  ةدهند نشان

 NIb یۀناح(. توالی Koonin & Dolja, 1993) است

اهمیت  ةدهند تغییرپذیری و تنوع کمی دارد که نشان

  در همانندسازی ویروس است. RdRpو حیاتی بودن 

برای توالی نوکلئوتیدی و  تبارزاییرسم درخت 

 ۀبرناماز  آمده دست بهنتایج  پایۀآمینواسیدی بر 

MEGA5 ترتیب مدلبه Tamura 3 parameter  و

Jones-Taylor-Thornton های بررسی شده  بود. جدایه

 پایۀو بر  MLرسم شده به روش  تبارزاییدر درخت 

ی قرار گرفتند: در توالی نوکلئوتیدی در چهار گروه اصل

در کنار  T5قرار دارند.  NTNو  Nهای  گروه اول جدایه

و  Mont ،CH605قرار گرفته است.  NTN یها هیجدا

NZ  متعلق به گروهN  وNE-11  یۀجدانیز یک 

های  نوترکیب در این گروه است. در گروه دوم جدایه

NA-N/NTN  ثبت شده در بانک ژن قرار دارند. گروه

است. که در  Cهای متعلق به گروه  یهسوم شامل جدا

اند  زمینی جدا نشده که از سیب ییها هیجدااین قسمت 

زمینی  که از سیب Adgenدر کنار هم قرار گرفتند و 
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 در نهایتها دارد و بیشتری از آن ۀجدا شده است فاصل

 OZقرار دارند.  Wو  Oهای گروه  در گروه پنجم جدایه

قرار  Wبقیه در گروه و  Oمتعلق به گروه  SCRI-Oو 

اند متعلق به  که جدا شده ID-1و  OR-1دارند. 

و بقیه متعلق به زیرگروه  W یۀسو Type Bزیرگروه 

Type A توالی  پایۀهستند. درخت رسم شده بر

دهد.  بندی را نشان می آمینواسیدی نیز همین تقسیم

به سه گروه اصلی تقسیم  یها هیجدابا این تفاوت که 

در یک زیرگروه  NA-N/NTN یها هیاجدو  شوند یم

 (.4و در گروه یک جای گرفتند )شکل  جداگانه

 

 
یۀ ناحبر پایۀ توالی نوکلئوتیدی)چپ( و توالی آمینو اسیدی)راست(  PVYی ها یتوالو  T5یۀ جداهای تبارزایی بین  . رابطه3شکل 

P1 .درصد دارند حذف شده 50یی که بوت استرپ کمتر از ها گرهعدد بوت استرپ از کنار . میزان بوت استرپ در شکل آمده است

به  Wheat streak virus mosaic (accession No. GU724847)یۀ جدادر سمت راست آمده است. یک  ها گروهاست. تقسیم بندی 

 در نظر گرفته شده است. outgroupعنوان 
Figure 3. Phylogenetic relationships between T5 isolate and the selected PVY sequences based on P1 nucleotide (left) 

and amino acid (right) sequences. Bootstrap values are listed. Nodes with less than 50% bootstrap support have been 

collapsed. Group classifications are given to the right of vertical bars. A Wheat streak mosaic virus isolate (accession 

No. GU724847) was used as outgroup. 

 

 CP یۀناحبررسی 

پروتئین پوششی یک پروتئین با چندین عملکرد است 

و در تجمع و گردایش ویروس، حرکت موضعی و 

-Uruqui) فراگیر ویروس و انتقال با شته نقش دارد

Inchima et al., 2001 توالی  همانندی(. میزان

 89ها  جدایه دیگربا  T5 یۀجدا CP یۀناحنوکلئوتیدی 

 88 توالی اسید آمینه همانندیدرصد و میزان  100تا 

از  NTN یها هیجدادر  CP یۀناحدرصد است.  100تا

N گرفته  منشأفرآیند نوترکیبی  در جریان تکامل با

همین علت به  .(Uruqui-Inchima et al., 2001) است

و  Nو  NTN یها هیجدابین  همانندیبیشترین 

. شود یمدیده  O یها هیجدابا  همانندیکمترین 

 30ترمینال ) -N یۀناحپروتئین پوششی به سه 

آمینواسید میانی( و  218(، مرکزی )آغازینآمینواسید 

C-( تقسیم  19ترمینال )که  شود یمنوکلئوتید انتهایی

ی بیشتری دارد. در این ترمینال تغییرپذیر-N یۀناح
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)آسپارانین، آلانین،  DAGناحیه یک توالی حفظ شده 

برای انتقال با شته  HC-proگلیسین( وجود دارد که با 

درنتیجه برای  (،Singh et al., 2008) دهد یمواکنش 

مورد بررسی  یها هیجدا همۀاست. در  ضروریانتقال 

. شود یماین ناحیه در موقعیت شش تا هشت مشاهده 

، زیرا این دهد یممرکزی تنوع کمتری نشان  یۀناح

ویروس ضروری  یاختهبه  یاختهناحیه برای حرکت 

است و درنتیجه جهش در آن در گسترش ویروس اثر 

 (.Uruqui-Inchima et al., 2001) دارد

برای توالی  تبارزاییبهترین مدل برای رسم درخت 

 آمده ستد بهنتایج  پایۀنوکلئوتیدی و آمینواسیدی بر 

و  Tamura-Neiترتیب مدل به MEGA5 ۀبرناماز 

Jones-Talor-Thornton  بود. در درخت رسم شده بر

به چهار  ها هیجدا، CP ۀتوالی نوکلئوتیدی ناحی پایۀ

در کنار  T5 یۀجداگروه تقسیم شدند. در گروه یک 

، در گروه دوم NTN یۀسومتعلق به  یها هیجدا

، در گروه NA-N/NTNو  N یۀسومتعلق به  یها هیجدا

متعلق به  یها هیجداو در گروه چهارم  C یۀسوسوم 

قرار  NTN یها هیجداکمی از از  شمارو  Wو  O یۀسو

توالی  پایۀرسم شده بر  تبارزاییدارند. در درخت 

. شود یمآمینواسیدی نیز چنین تقسیم بندی مشاهده 

شدگی زیاد دو گروه اول و دوم در  اما به علت حفاظت

گروه و گروه سوم و چهارم نیز با هم ادغام شدند. یک 

 N ،NTN یها هیسومتعلق به  یها هیجدادر گروه اول 

متعلق به  یها هیجداو در گروه دوم  NA-N/NTNو 

 (.5اند )شکل  قرار گرفته Wو  C ،O یها هیسو
 

 
 

یۀ ناحبر پایۀ توالی نوکلئوتیدی)چپ( و توالی آمینو اسیدی )راست(  PVYی ها یتوالو  T5یۀ جداهای تبارزایی بین  . رابطه4شکل 

NIb درصد دارند حذف شده 50یی که بوت استرپ کمتر از ها گره. میزان بوت استرپ در شکل آمده است. عدد بوت استرپ از کنار

  Wheat streak mosaic virus (accession No. GU724847)یۀ جدادر سمت راست آمده است. یک  ها گروهاست. تقسیم بندی 

 در نظر گرفته شده است. outgroupعنوان به
Figure 4. Phylogenetic relationships between T5 isolate and the selected PVY sequences based on NIb nucleotide 

(left) and amino acid (right) sequences. Bootstrap values are listed. Nodes with less than 50% bootstrap support have 

been collapsed. Group classifications are given to the right of vertical bars. A Wheat streak mosaic virus isolate 

(Accession No. GU724847) was used as outgroup. 
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. CP هیناحبر پایۀ نوکلئوتیدی)چپ( و توالی آمینو اسیدی)راست(  PVYی ها یتوالو  T5یۀ جدارزایی بین های تبا . رابطه5شکل 

درصد دارند حذف شده 50یی که بوت استرپ کمتر از ها گرهمیزان بوت استرپ در شکل آمده است. عدد بوت استرپ از کنار 

به  Wheat streak mosaic virus (accession No. GU724847) هیجدادر سمت راست آمده است. یک  ها گروهاست. تقسیم بندی 

 در نظر گرفته شده است. outgroupعنوان 
Figure 5. Phylogenetic relationships between T5 isolate and the selected PVY sequences based on CP nucleotide 

(left) and amino acid (right) sequences. Bootstrap values are listed. Nodes with less than 50% bootstrap support have 

been collapsed. Group classifications are given to the right of vertical bars. A Wheat streak mosaic virus isolate. 

(accession No. GU724847) was used as outgroup. 
 

 کلی یریگ جهینت

 از بسیاری مهم در ها یسبز زا یکی فرنگی گوجه

است که امروزه سطح زیر کشت  ایران جمله از کشورها

ایران از نظر سطح زیر کشت  آن رو به افزایش است.

قرار دارد.  جهان فرنگی در مقام هفتم گوجه

به فرنگی یکی از محصولات مهم استان یزد نیز  گوجه

 1392انجام شده در سال  . در پژوهشدآی یم شمار

(Mirrahimi et al., 2015 ) پراکنش این ویروس در

درصد  6/20شهرستان یزد از  شده یآور گردی ها نمونه

 RT-PCR یها آزمونتعیین شد. حضور این ویروس با 

ثابت شد.  PVY با استفاده از آغازگرهای اختصاصیو 

در این پژوهش چندین جدایه با آغازگرهای اختصاصی 

شدند که  بررسی PVYی ها هیسوة دهند صیتشخ

 بودند. با توجه به نبود NTNیۀ سوهمگی متعلق به 

توالی نوکلئوتیدی این ویروس از کشتزارهای 

 منظور بهی شهرستان یزد در بانک ژن و فرنگ گوجه

آمده از بررسی سویه در پژوهش  دست نتایج به دییتأ

انتخاب و روی گیاه  T5پیشین، یک جدایه با نام 

  زمینی افزونش شد. سیب

سی توالی نوکلئوتیدی و آمینواسیدی نواحی برر

NIb ،CP و P1 هیجدا T5  دیگرآن با  ۀسیمقاو 

های برداشت شده از بانک ژن نشان داد که  جدایه
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 NTNهای  جدایه همسان NIbاز نظر توالی  T5 یۀجدا

های  جدایه همسان CP یۀناحاست، از نظر توالی  Nو 

NTN  یۀناحو از نظر توالی P1 های  هجدای همسان

NTN ،N  وW نتایج  همۀباشد. بنابراین با توجه به  می

 ةخانوادمورد بررسی متعلق به  T5 یۀجدا، آمده دست به

 است. NTN یۀسو PVYویریده و جنس  پوتی
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