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 چکیده
چغندرقند است. در برد  خاکهاي  یروسو ( ازجملهBeet black scorch virus, BBSV) چغندرقندبرگ ویروس سوختگي سياه 

، ناحيه ها آني کل RNAراج ي شد. پس از استخآور جمعچغندرقند از مزارع خراسان رضوي و شمالي نمونه  05این تحقيق، 
3'UTR  يري از آغازگرهاي گ بهرهاي پليمراز با رونویسي معکوس و  يرهزنجنوکلئوتيد با استفاده از واکنش  310ژنوم ویروس به تعداد

ثبت شدند.  NCBIدر یابي و  يتوالاختصاصي رفت و برگشتي تکثير شد. این ناحيه در شش جدایه مختلف پس از همسانه سازي، 
در دو گروه  ها آندر بانک جهاني نشان داد که  شده ثبت هاي یهجدابا کل  UTR'3)بر اساس )ها  یهجداایج بررسي خویشاوندي این نت

مختلف  نقاطاز  یهجدا 23 با يبررس این یهجدا شوند. شش يمیرگروه تقسيم زکه هر یک به دو  يطور بهگيرند  يمقرار  IIو  Iعمده 
-Irهمدان )از کرمانشاه و یک جدایه از  جاي گرفتند. سه جدایه IBیرگروه زهار جدایه دیگر از خراسان در و چ IAیرگروه زدر  ایران

KSh5,Ir-KSh4 Ir-KSh6 و Ir-Ha2 یرگروه ز( درIIA قرار گرفتند. چهار جدایه از کرمانشاه Ir-KSh9,Ir-KSh8,Ir-

KSh7)  وIr-KSh10)  یي زیرگروه هاي چيني، اروپایي و آمریکا یهجدابه همراهIIB  نوکلئوتيدي  مقایسه يل دادند. نتایجتشکرا
صورت نگرفته است، اما در  (یوریدین بجاي گوانين) 3033توالي شش جدایه نشان داد که اگرچه تغيير نوکلئوتيدي مهم در موقعيت 

ین بجاي سيتوزین جایگزین یورید (MW274750)فقط در جدایه فریمان  3313آدنين جایگزین گوانين و در موقعيت  3310موقعيت 
-هاي ایراني )به غير از جدایه یهجداها نشان داد که با  یهجدااین  UTR'3ي ناحيه دينوکلئوتميانگين شباهت  سهیمقانتایج  .شده است
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Abstract 

Beet black scorch virus is one of the soil-borne sugar beet viruses in Iran. In this research work, we 
collected 80 samples of sugar beet farms in Razavi and Northern Khorasan Provinces. After extraction of 
their total RNA, the 3'UTR region of the virus genome was amplified to 315 nucleotides using reverse 
transcription polymerase chain reaction using specific primers. The 3'UTR of six different isolates was 
sequenced following cloning and then submitted to NCBI. Phylogenetic analysis based on nucleotide 
sequences of the 3'UTR region showed that the entire world isolates could be classified into two main 
groups II and I and each one was divided into two subgroups. Isolates of this study were grouped with 23 
isolates from Iran in subgroup IA and Four isolates from Khorasan province were placed in the IB 
subgroup. Four Iranian BBSV isolates from the West were grouped in the subgroup GIIA. All Chinese 
isolates and the European isolates together with the USA isolate clustered in subgroup GIIB. The results 
of nucleotide comparison of six isolates showed that although no mutation occurred at position 3477 
(uridine instead of guanine), However, in position 3398, adenine replaced guanine (similar to 60% of 
Iranian isolates) and in position 3393, uridine was substituted for cytosine only in Fariman isolates 
(MW274750). The results of comparing the average nucleotide identity of 3'UTR isolates in this study 
showed that they are identical to Iranian isolates in the range from 97.75% to 97.98%. Nevertheless, they 
had the least identity with Kermanshah isolates (92.52%). 
 
Keywords: Plant viruses, sugar beet diseases, sequencing. 
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 مقدمه

سوختگی سیاه برگ چغندرقند  برد ویروس خاک

(Beet black scorch virus, BBSV)  از جنس

Betanecrovirus  خانواده درTombusviridae است 

(Cao et al. 2002a; Lommel, 2005 که )آن در  ناقل

است  Olpidium brassicae تریدطبیعت شبه قارچ کی

(Junxi et al. 1999) ی از طریق راحت به. این شبه قارچ

و قطعات آلوده ریشه  آلوده خاکآب آبیاری، جابجایی 

گردد  یمچغندرقند از یک نقطه به سایر نقاط منتقل 

(Hull 2002.)  ژنوم آن  بوده، یچندوجهاین ویروس

RNA ا قطبیت نوکلئوتید ب 5100ی دارای ا رشته تک

 .است( ORFخواندنی )شش قالب  متشکل ازو  مثبت 

 PolyAو زنجیره  2'در انتهای  CAPساختار  ژنوم فاقد

 ـروسیو نیا .(Cai et al. 1993) است 5 'در انتهای 

 Capغیاب  در یاهیگ های یروسو از ارییبسبرخلاف 

 ،خود 5' انتهای در PolyAآدنین و پلی  2′در ناحیه

BYDV0-نامه ب ژهیو هیثانو تارهایساخباوجود  تنها

CITE  خود است مناسب ژنوم ریتکث و ترجمه بهقادر .

 5'انتهای به که یخاص شکل و ساختمان با ساختاراین 

 ـریتکث و ـانیب لیتسـه و عیتسر باعث دهد یم ژنوم

 (. باShen and Miller 2007گردد ) یم روسیو ژنوم

ی این ناحیه دینوکلئوت سطح در رییتغ هر با ین وجودا

یر تأثتحت  آنو عملکرد  هیثانو ساختار از ژنوم ویروس،

(. Merhvar and Bragard, 2009گیرد ) ینمقرار 

 اساس بر یتبارزائ مطالعات درگونزالس و همکاران 

 های یهجدا ،هیناحاین  یدینوکلئوت یتوال سهیمقا

 مجزا از گروه سه در چینی، آمریکایی و اروپایی را

 (.2009et alVazquez -Gonzalez .ادند )قرارد گریکدی

برای اولین بار در اواخر سال  BBSVویروس 

در مغولستان و چین شناسایی شد میلادی  0891

(Liu and Xian, 1995; Zhang, 1996);  به علت ایجاد

به  ها برگعلائم سوختگی و سیستمیک شدن آن در 

مریکا آاز  نام سوختگی سیاه برگ نامیده شد. سپس

(John J Weiland et al. 2007،) ایران (Koenig and 

Valizadeh, 2008 )اروپایی برخی کشورهای  و

                                                                               
1.Barley yellow dwarf virus (BYDV)-cap independent 

translation element  -  

(Gonzalez-Vazquez et al. 2009نیز ) گزارش شد .

ایجاد صورت  علائم بهدر مزارع چغندرقند چین، 

ها و  شدید به رنگ سیاه بر روی برگ های یسوختگ

بروز  وسنکروز در ریشه چغندرقند آلوده به این ویر

به نظر (. Cao et al. 2002; Guo et al. 2005) کند یم

یجادشده توسط ویروس ارسد، این ویروس علائم  یم

 ,Cai and Liu)عامل بیماری ریزومانیا را تشدید کند 

 در مزرعه شامل روسیوبه این  آلودگی علائم(. 1991

 است توقف رشد چغندرقند و برگ اهیس ختگیسو

(Cai et al. 1993; X. Cui, 1988)های  . جدایهBBSV 

سوختگی سیاه در برگ  علائم، متحده یالاتاز ا

. این ویروس ظاهراً علائم دهد یچغندرقند را نشان نم

فرعی را  های یشهبیماری ریزومانیا مانند تکثیر ر

. در اسپانیا نیز (Weiland et al. 2007) کند یتشدید م

م بیماری علیرغم وجود علائ ها نمونهدر تعدادی از 

 Beet necrotic)ریزومانیا، ویروس عامل ریزومانیا 

yellow vein virus, BNYVV)  تشخیص داده  ها آندر

جداسازی گردید  BBSVنشده و فقط ویروس 

(Gonzalez-Vazquez et al. 2009) . ولی کونیگ و

را از مزارع کشت ویروس این برای اولین بار،  زاده

گزارش اسان رضوی( در خر یدریهح )تربتچغندرقند 

و  (. مهرورKoenig and Valizadeh, 2008نمودند )

نشان تحقیقی ( در Mehrvar et al. 2009همکاران )

این ویروس در مزرعه  های جدایهکه بعضی از  ندداد

علائم سوختگی بر روی برگ چغندرقند  گونه یچه

عامل بیماری  BNYVV، اما همراه دهند ینشان نم

فراوان فرعی  های یشهید رریزومانیا موجب تول

استان  ده در حال حاضر در BBSVویروس  .گردند یم

خراسان،  یها چغندرقند ازجمله استان زیر کشت

در  BBSVاست. بر این اساس وجود  شده ییشناسا

خراسان رضوی، شمالی،  یها مزارع چغندرقند استان

، شرقی یجانجنوبی، لرستان، اردبیل، آذربا

ین، همدان، کرمان، کرمانشاه و ، قزوغربی یجانآذربا

 Mehrvar andاست ه تائید گردیدشناسایی و زنجان 

Bragard 2011)) بر اساس مطالعات فیلوژنی و آنالیز .

توان  یمرا  BBSV یروسوجمعیتی جدایه های ایرانی 

 Samiei)بندی نمود  یمتقسغربی و شرقی  به دو سویه
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et al. 2017). سازی، هدف از انجام این تحقیق جدا

ویروس  UTR'3شناسایی، تعیین توالی ناحیه 

با جدایه  ها آنسوختگی سیاه چغندرقند، مقایسه توالی 

و  (در بانک ژن شده ثبتیی از ایران و جهان )اه

 بود. ها آنی بند گروه

 

 ها روشمواد و 

 RT-PCRی کل و  RNAاستخراج 

ی چغندرقند ها نمونه 0587-89 یها سالدر شهریور 

ی ها استانرشد کامل بوته( از مزارع )در مرحله 

ی و شمالی شامل مناطق مشهد، فریمان، رضو خراسان

سوختگی رخ، جوین و شیروان با علائم  جلگه چناران،

چغندرقند داخلی فاقد خصوص در ارقام  به ها در برگ

ی مقاومت به بیماری ویروس ریزومانیا ها ژنژن یا 

 ریشی هیشعلائم رشامل شریف، جلگه، پایا دارای 

)نمونه  ریشی یشه)نمونه مشهد( یا بدون علائم ر

ی و در آزمایشگاه آور آلوده جمع های یشهچناران( در ر

استفاده از کیت استخراج  ی کل باRNAاستخراج 

RNeasy Mini Kit) (RNA  شرکت کیاژن بر اساس

انجام  (Qiagen-Germanyسازنده )پروتکل شرکت 

کمی و  های یررسبرای ب آن از پنج میکرولیتر شد.

درصد با  5/0در ژل آگارز  از الکتروفورزمحصول  یفیک

 .استفاده گردید 5TAE بافر

 

ویروس سوختگی سیاه برگ  cDNAسنتز 

 چغندرقند

کیت با استفاده از  BBSVویروس  cDNAسنتز  

Easy cDNA Synthesis Kit  بر اساس دستورالعمل

( و با استفاده از ایران شرکت سازنده آن )پارس طوس،

)شرکت دنا  Random hexamer primerآغازگر 

نوکلئوتیدی،  502 برای تکثیر قطعهشد.  انجامزیست( 

ی آغازگرهااز  ویروس UTR'3 در ناحیه انتهای

-BBSV رفت اختصاصی

f(
ATTAGATCCCACATCCTGGTGTGGTTAA

TC  برگشتی وBBSV-

                                                                               
2.Tris-acetate-EDTA  

r(GGGCACCTGGAAGACCAGGTATATAAG

( به 2011همکاران )شده توسط مهرور و  یطراح( 

سنتز شده در مرحله  cDNAمیکرولیتر از  همراه دو

از کیت مسترمیکس  عنوان الگو استفاده شد. بهقبل 

-Taq DNA Polymerase Master Mix Redشرکت 

Denmark) Ampliqon (  ن آ دستورالعمل بر اساسو

این ای پلیمراز استفاده شد.  یرهزنججهت انجام واکنش 

 منظور بهدقیقـه : سه ی شاملیدماواکنش با برنامه 

و  گراد یسانتدرجه  80در دمای ابتدائی  یگواسرشـت

به  گراد یسانتدرجه  80 :چرخه شامل 01به دنبال آن 

 02به مدت  گراد یسانتدرجه  02ثانیه،  51 مـدت

به مدت یک دقیقه و در  گراد ینتسادرجه  75ثانیه و 

 درجـه 75دقیقـه در دمـای  2انتها به مدت 

اجرا  ،برای تکمیل ساخت رشته مکمـل گراد یسانت

در  پلیمراز ای یرهزنجی ها واکنشمحصولات همه  .شد

ویور گرین  یزی شده باآم رنگدو درصد  ژل آگارز

(DNA Green Viewer™ پارس طوس( )شرکت-

با استفاده  لیتر یلیم ک میکرولیتر درایران( با غلظت ی

 PowerPac™ Basic از دستگاه الکتروفورز

Power(Bio-Rad, USA)سپس با از هم جدا شدند .

 Gel-Doc (AlphaImager Miniاستفاده از دستگاه 

System) شده  یکتفک، از ژل حاوی باندهای

 ی شد.بردار عکس

 

ویروس  UTR′3همسانه سازی ناحیه انتهای 

 سیاه چغندرقند سوختگی

 pTG19-T 5همسانه سازی در داخل ناقل پلاسمیدی

 ,Vivantisآن )اساس دستورالعمل شرکت سازنده  بر

Malaysia انجام شد. پلاسمیدهای نوترکیب، به داخل )

 DH5α سویه Escherichia coliی مستعد ها سلول

 UTR′3ناحیه انتهای ی ها همسانهترانسفورم شدند. 

با استفاده از  0نی پی سی آرویروس از طریق کلو

شناسایی شدند. پلاسمید  M13ی عمومی آغازگرها

های نوترکیب حاوی قطعه هدف با استفاده از کیت 
(GenetBio-Korea) Kit PrimPrep Plasmid DNA 

isolation یابی به روش  یتوالو سپس  شده استخراج

                                                                               
3.Vectore 

4. Colony PCR 

http://www.parstous.com/easy-cdna-synthesis-kit.html
http://www.parstous.com/easy-cdna-synthesis-kit.html
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 توسط M13با استفاده از آغازگرهای عمومی  2سنگر

های  یتوالژن کره جنوبی انجام شد. شش ماکرو شرکت

 BLASTnبا برنامه  NCBIحاصل، در پایگاه اطلاعاتی 

های موجود در بانک ژن مقایسه شدند. در  یتوال 21با 

تعیین روابط خویشاوندی و رسم درخت ادامه برای 

 شده ثبتهای  یهبـه همـراه جداها  یتوالاین فیلوژنیکی 

 هایافزار نرمفاده از است با NCBIاطلاعاتی در بانک 

MEGA-X ،Genius prime, 2019  وExcel 2013 

 قرار گرفتنـد.آماری  وتحلیل یهمورد تجز

 

 ترسیم ی ونوکلئوتید ایه ترادف تحلیل و تجزیه

 فیلوژنی درخت

در  UTR5'ناحیه  از آمده دست به نوکلئوتیدی ترادف

مرکز   ینداده آنلا یگاهافزار پا نرم

 یگاهو سپس در پا یبررس 1ناوریف یستز اطلاعات ملی

 یوتکنولوژیاطلاعات ب یمرکز مل GenBank یاطلاعات

(NCBI )افزار  نرم از استفاده باشد.  ثبتGeneious 

Prime,2019، 3 نوکلئوتیدی توالی شش'UTR این در 

 و ایران از NCBIدر  شده ثبتهای  یهجدا با تحقیق

و  فیلوژنتیکی درخت .شدند سازی یفهم رد دنیا

روش حداکثر  با یدینوکلئوت های یتوال ی اینبند گروه

 و شد ترسیم تکرار 0111اساس  بر و 7ترکیباحتمال 

از ویروس در  شده حفاظتبا توجه به اهمیت این ناحیه 

 فیلوژنتیکی ارتباط زایی، یماریبترجمه، تکثیر و 

بر اساس مدل مناسب  ایرانی غیر و ایرانی های یهجدا

 X MEGA- افزار نرم از استفاده با 9کیمورا با دو متغیر

(Kumar and Tamura, 2018 بررسی ).این  در شدند

 Tobacco necrosis virus یروساز وی بند طبقه

(TNV-D) برون گروه  عنوان به(Out-group)  استفاده

 افزار با استفاده از نرمیس درصد تشابه شد. ماتر
Sequence Demarcation Tool (SDT 1.2) 

(Varsani, and Martin, 2014رسم ) تشابه درصد  و

 ,Geneious Primeافزار  با استفاده از نرم یدوکلئوتن

 شد. سبهمحا 2019

                                                                               
5.Sanger Sequencing  

6.National center for Biotechnology Information (NCBI) 

7. Maximum Likelihood method (MLM) 

8.Kimura 2-parameter (K2+G)  

 نتایج و بحث

، BNYVVازجمله  متعددی برد خاک های یروسو

(Beet virus Q, BVQ) ،(Beet soil-borne virus, 

BSBV)  وBBSV ماری یجاد بیشه چغندرقند ایر یرو

آلودگی مخلوط  صورت بهها گاهی  یروسو این کنند. یم

 ;Meunier et al. 2003) دنشو یمدر مزرعه مشاهده 

Ratti and Henry, 2005 .)شده  انجام های یبنا بر بررس

درصد  7/5توسط مهرور و همکاران در  0599در سال 

 BNYVV ،BVQ،BBSVویروس  چهارها هر  از نمونه

ها  ونهاز نم یک یچبودند و در ه موجود BBSVو 

ل ینبوده است که دل BBSVبه همراه  BVQروس یو

 جایگاهروس بر سر اشغال یدو و آن ممکن است رقابت

 ,Mehrvar and Bragardزبان باشد )یری در میتکث

. بر این اساس از شش منطقه کشت چغندرقند (2011

یی با ها نمونهی خراسان رضوی و شمالی ها استان

 یی و ریشهی هواها اندامعلائم متفاوت در 

سیاه برگ  سوختگی یروسو ردیابی شده، یآور جمع

. گردید انجامآن  یاتخصوص برخی تعیین وچغندرقند 

خصوص  ها به علائم سوختگی در برگ بررسی این در

 یها ژندارای فاقد ژن یا  داخلی چغندرقنددر ارقام 

 شریف، شاملمقاومت به بیماری ویروس ریزومانیا 

)نمونه  ریشی یشعلائم ر یادار غیره و پایا جلگه،

)نمونه چناران( در  ریشی یشمشهد( یا بدون علائم ر

نمونه فریمان  درآلوده مشاهده گردیـد.  های یشهر

شکوفا )واجد  داخلیعلاوه بر سوختگی در برگ رقم 

مقاوم به ریزومانیا( نکروز آوندی ریشه بدون  Rz1ژن 

ن محققی(. 0)شکل  ید، مشاهده گردریشی یشهعلائم ر

 BBSV های چینی یهجدادر چین اظهار نمودند که 

ایجاد علاوه بر ایجاد نکروز در آوندهای ریشه، سبب 

شوند، با  یآلوده م یاه نکروتیک روی برگ یها لکه

 طور به ها برگپس از یک هفته  ها لکهگسترش این 

های  یهجدا (.Guo et al. 2005)گردند  یمکامل خشک 

 برگ و ریشه چغندرقنددر  نکروزایجاد بدون  آمریکایی

علائم بیماری  مشابه فراوان فرعی های یشهر تولید موجب

در  و (Weiland et al. 2007) گردند یمریزومانیا 

باعث  BBSV ویروس اروپا نیز چغندرقند یها نمونه

ایجاد  عدم شامل آمریکا جدایه مشابه علائمی ایجاد
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 گردد. یم (Gonzalez-Vazquez et al. 2009) چغندرقنداصلی ریشی در ریشه  یشهر و ایجادبرگی  علائم نکروز
 

 

 فریمان مزرعه در چغندرقند شهیر روی BBSV علائم.0شکل 
Figure 1. Symptoms of BBSV on the tap roots of sugar beet in Fariman 

 

 ،موردمطالعه یها نمونه در BBSVردیابی  جهت

واکنش  روش از با استفاده این ویروس UTR'3ناحیه 

شد.  یپتاز معکوس بررسیکر ترانس رازیپلمای  یرهزنج

 502الکتروفورزی، تکثیر قطعه  بررسی نقوش ایندر 

نشان را  ها همه جدایهنوکلئوتیدی مورد انتظار برای 

ی ها نمونهدر ویروس حاکی از حضور  یجهاین نت ،داد

ی ها نمونه نیز محققین از . قبلاًشده بود یآور جمع

ریشی در ریشه اصلی  یشهعلائم رندرقند با ریشه چغ

اسپانیا و )علائم مختص بیماری ریزومانیا( در ایران، 

 .Weiland et alجداسازی نمودند )را  BBSV آمریکا،

2007; Gonzalez-Vazquez et al. 2009; Merhvar 

et al. 2009; Samiei et al. 2017). 

جدایـه  شش UTR'3توالی نوکلئوتیدی بررسی 

ی ها استانمربوط به مزارع چغندرقند  انـیایر

-Irفریمان ی و شمالی شامل رضو خراسان

Far1(MW274750) ، مشهدIr-

Mash1(MK092329) ، جوینIr-

Jov1(MW274751) ، چنارانIr-

Chen1(MW274749) ،( شیروانMW274753) Ir-

Shir1  و جلگه رخIr- Rokh(MW274752)  یگاهپادر 

فناوری به ثبت  یستز لاعاتاط مرکز ملی  ینداده آنلا

 رسیدند.

ی ناحیه دینوکلئوتمیانگین شباهت سطح  سهیمقا

3'UTR های  یهجدابا دیگر  موردمطالعههای  یهجدا

ها با  یهجداایرانی به تفکیک استانی نشان داد که این 

(، Haهمدان )(، khخراسان )ی ها استانهای  یهجدا

( و Gh) قزوین(، Krکرمان )(، AzGhغربی ) یجانآذربا

درصد مشابهت دارند،  57/87-72/89( بین lrلرستان )

( کمترین شباهت Kshکرمانشاه )های  یهجدااما با 

درصد( را دارند. نتایج نشان داد که این  25/85)

های دیگر مناطق دنیا نیز از درصد  یهجداها با  یهجدا

های  یهجداکه با  یطور به، برخوردارندتشابه کمتری 

و  21/98، 19/98ی و اروپایی به ترتیب آمریکایی، چین

 .(5اند )شکل  مشابهدرصد  50/98

میانگین درصد شباهت سطح  سهیمقانتایج  

 05اروپا )جدایه(،  52ایران )های  یهجدای دینوکلئوت

 نشان دادجدایه(  0آمریکا )جدایه( و  7چین ) ،جدایه(

 95/81 آمریکاو  نیچ های یهجدا شباهت بینکه 

درصد، اروپا و آمریکا  77/87اروپا و  نیچدرصد، 

درصد، ایران و  57/81ایران و چین  ،درصد 99/87

های ایران و  یهجدایت درنهادرصد و  51/81آمریکا 

درصد )کمترین شباهت( هستند )شکل  12/81اروپا 

مقایسه محققین با  قبلاًید نتایج این بررسی، تائدر  .(5

با دیگر  ییاروپاسیزده جدایه  UTR'3توالی انتهائی 

ی بین شباهت بسیار زیادها اظهار کردند که  یهجدا

 وجود دارد اروپاییچینی، آمریکائی و  های یهجدا

(Koenig and Valizadeh 2008; Weiland and 
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Edwards 2006 .) میانگین درصد  سهیمقانتایج بررسی

نشان داد که اگرچه  UTR'3شباهت توالی نوکلئوتیدی 

های  یهجدااختلاف اندکی نسبت به های ایرانی با  یهجدا

های چینی شباهت دارند،  یهجداآمریکایی و اروپایی به 

های چینی درصد شباهت بیشتری به  یهجدااما 

(. این نتیجه با نتایج  5های اروپایی دارند)شکل  یهجدا

( مطابقت دارد بطوریکه 2017سمیعی و همکاران )

وتیدی توالی نوکلئ خویشاوندیآنالیزهای ایشان با 

به این نتیجه رسیدند که با توجه به  پروتئین پوششی

به چینی و ایرانی از نظر جغرافیایی  های یهجدا اینکه

 های یهجدابه چینی  های یهجدااما د، هم نزدیک هستن

 مشابهت بیشتری دارند.آمریکایی 

 

 
های  هیجدابا سایر  BBSV موردمطالعه هیجداشش  UTR'3 یهناحدر  یدینوکلئوت یدرصد شباهت توالمیانگین  سهیمقا.5شکل 

، AzGhغربی= ، آذربایجانHa=خراسان، همدان=kh( NCBIدر  شده چین )ثبتهای اروپا، آمریکا و  یهجداایران به تفکیک استان و 

 Gh، قزوین=Lr، لرستان=Krکرمان=
Figure 2. Comparison of the average percentage of nucleotide sequence identity of 3'UTR in six studied 

isolates with other isolates from Iran, Europe, America, and China (registered in NCBI). 

 

 
های سایر  یهجدابا  BBSV یایرانجدایه  52ژنوم  UTR′3 ناحیه در نوکلئوتیدی توالی شباهت درصد میانگین مقایسه.5شکل 

 های اروپا و آمریکا یهجداهای چین با  یهجدامقایسه  ( وNCBIشده در  دنیا )ثبتنقاط 
Figure 3. Comparison of the average percentage of nucleotide sequence identity in 3'UTR of 35 Iranian 

isolates of BBSV with isolates from other parts of the World (Registered in NCBI) and Comparison of 

Chinese with European, and American isolates 
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 تعیـین تـوالی شـده های یه، جداتبارزاییدر آنالیز 

داخلی و  جدایه 21تعداد  بـه همـراه در این تحقیق

بررسی  NCBI بانک ژن موجود در (5جدول خارجی )

متناظر بـا  UTR'3های موجود از ناحیه  ترادف .شـدند

 575اندازه حدود  بهشده  ناحیـه تعیـین تـرادف

 .سـازی شـدندیف رد نوکلئوتید انتخاب و هم

شان ن) 2شکل )دندروگرام حاصل از مطالعات تبارزائی 

بر اساس  BBSV یموردبررس های یـهداد کـه جدا

جـدا از هـم  IIو  Iگروه اصلی دو در  ذکرشدهناحیه 

فرزادفر ) ینمحققی سایر بند گروهگیرند که با  یقـرار م

( 5107و سمیعی و همکاران  5108ان و همکار

به  (Iاول )در گروه  قرارگرفتههای  یهجدا مطابقت دارد.

شوند. نتایج بررسی  یمتقسیم  IBو  IAیرگروه زدو 

های ایرانی به همراه شش  یهجدانشان داد که اکثر 

 IAشده در این بررسی در زیرگروه  ییشناساجدایه 

 ز خراسان شاملچهار جدایه ا آنکه حالگیرند  یمقرار 

IRN.KH29 ،IRN.KH30 ،IRN.KH32  و

IRN.KH11  یرگروه زدرIB  (. 0)شکل جای گرفتند

( به دو IIدوم )نتایج این بررسی نشان داد که گروه 

شوند. بطوریکه سه  یمتقسیم  IIBو  IIAیرگروه ز

و  Ir-KSh5,Ir-(KSh4 Ir-KSh6)از کرمانشاه  جدایه

قرار  IIAیرگروه زدر  Ir-Ha2))یک جدایه از همدان 

این چهار  ذکرشدهگیرند اگرچه دو محقق قبلی  یم

، نتایج قراردادندجدایه را در زیرگروه دوم از گروه اول 

یه نشان داد که با چهار جدامقایسه نوکلئوتیدی این 

 یدینوکلئوتهای چینی و آمریکایی تشابه  یهجدا

(. با توجه به 0شکل دارند )( بالایی درصد 50/85)

میانگین درصد تشابه نوکلئوتیدی چهار جدایه از  اینکه

-Ir)و  (Ir-KSh9,Ir-KSh8,Ir-KSh7استان کرمانشاه 

KSh10  درصد( و  51/80های ایرانی کم بود ) یهجدابا

( درصد 10/85) ینیچهای  یهجدابیشترین تشابه را با 

های چینی، اروپایی  یهجداها به همراه همه داشتند، آن

ی شدند بند گروه IIBروه و آمریکایی در زیرگ

. این نتیجه با نتایج سایر محققین (2و  0ی ها شکل)

با  ها دادهمطابقت دارد. در این بررسی  کاملاً ذکرشده

وتحلیل و نمودار آن  یهتجزنیز  SDT افزار نرم استفاده از

قرارداد ید تائرا مورد  شده حاصلترسیم شد که نتایج 

 (.1شکل )

 

 
های کرمانشاه و همدان با  یهجدا BBSV ژنوم UTR′3 ناحیه در نوکلئوتیدی توالیگین درصد تشابه یسه میانمقا .0شکل 

 NCBIدر  های ایرانی، آمریکایی، اروپایی و چینی یهجدا
Figure 4.Comparison of the average percentage of nucleotide sequence identity in 3'UTR of Kermanshah 

and Hamadan isolates of BBSV with Iranian, European, American, and Chinese isolates (Registered in 

NCBI) 
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شش جدایه در این مطالعه )دایره مشکی( و سایر  Maximum Likelihood method روش به شده رسم تبارازییدرخت  .2شکل 

 علتبه  TNV-D یروسو .BBSV ژنوم( UTR′3) انتهای سوم یک ناحیه نوکلئوتیدی توالی از استفاده باهای ایران و جهان  یهجدا

 .استفاده شدگروه  عنوان برون به ،BBSVبا  یادقرابت ز
Figure 5. Molecular phylogenetic analysis by the Maximum Likelihood Method (MLM) six isolate this 

study (black dot) and other isolates based on sequence 3′UTR of the BBSV genome. (Out group virus: 

Tobacco necrosis virus-D) 
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 STD روش اساس بر NCBI در شده ثبت های یهجدا با *(شده ) ییشناسا جدایهشش  نوکلئوتیدی شباهت درصد مقایسه .1شکل 

Figure 6. Comparison of the percentage of nucleotide similarity of the six studied isolates (*) with the 

isolates in NCBI based Sequence Demarcation Tool (STD) 

 

، UTR′3مقایسه توالی نوکلئوتیدی در ناحیه انتهای 

درصد(  15/88-011ی )شباهت موردبررسشش جدایه 

 افزار نرم( با 5)جدول  NCBIدر  شده ثبتجدایه  21 با

MEGA-X  قعیت از مو 10 درمجموعنشان داد که

ییر تغها  یتوالموقعیت نوکلئوتیدی در  575مجموع 

درصد از  7/55اند، این بدین معنی است که در  یافته

است.  داده رخنوکلئوتیدهای توالی این ناحیه جهش 

مجموع  5118که مهرور و همکاران در سال  یدرحال

در  .موقعیت اعلام کرده بودند 21تعداد جهش را در 

قرار گرفت. اولین  مدنظرییر اساسی این بررسی چهار تغ

مورد جهش از این تغییرات در نوکلئوتید موقعیت 

( است Ir-Far1از ژنوم ویروس جدایه فریمان ) 5585

های دیگر مشاهده نشد، با  یهجدایک از  یچهکه در 

ی روی ریشه )نکروز آوند و بدون ا مزرعهتوجه به علائم 

ی ها انداموی های فرعی( و سوختگی برگی ر یشهرتولید 

هوایی، نقش این نوکلئوتید مشخص نیست و نیاز به 

دومین تغییر نوکلئوتیدی در بررسی بیشتر دارد. 

از ژنوم کامل این ویروس رخ داده است.  5281موقعیت 

جدایه  15درصد( از  8/95جدایه ) 25بطوریکه در 

در این موقعیت  طورمعمول بهدر بانک جهانی،  شده ثبت

( قرار دارد، اما نتایج این بررسی Aین )نوکلئوتید آدن

جدایه ایرانی )شش جدایه  01در دهد که  یمنشان 

شده توسط دیگر  ییشناساو چهار جدایه  موردمطالعه

ییریافته تغ( Gگوانین )محققین( نوکلئوتید آدنین به 

جدایه  8جدایه مذکور،  01است. جالب این است که از 

اسانی بوده و تنها های خر یهجدادرصد( مربوط به  81)



 

 

 ....های ویروس سوختگی سیاه برگ یهجدا UTR′3 مقایسه تنوع ژنتیکی ناحیه کی و همکاران:یل.طانی ایدسل      000

های کرمانشاه  یهجدامتعلق به  ها آندرصد( از  01یکی )

(Ksh5, FN543418.1-Ir)  .یجه جهش در درنتاست

تواند موضوع مطالعه در  یماین موقعیت نوکلئوتیدی 

اما سومین تغییری که در بعضی از ؛ آینده باشد

های اروپایی، چینی  یهجداهای ایرانی و همه  یهجدا

و آمریکایی مشاهده  (AY626780.1دایه ج جز )به

ی جا به( Aگردید، جایگزین شدن نوکلئوتید آدنین )

توالی است. نتایج  5589( در موقعیت Gگوانین )

( 00/52درصد ) 11بررسی نشان داد که این تغییر در 

های  یهجداتمام  ازجملههای ایرانی ) یهجدااز 

( 2009است. مهرور و همکاران ) داده رخی( موردبررس

ی جا بههایی که در این موقعیت  یهجدا کردند کهاثبات 

باشد، آن جدایه در  قرارگرفتهنوکلئوتید آدنین  گوانین

satRNAطبیعت همواره همراه با 
هستند و اظهار  8

ی این موردبررسی ها نمونهدرصد از  52داشتند که در 

satRNA  نقش این  اند. شدهردیابیsatRNA  در تشدید

ی ها نمونهبیماری است اگرچه که در  ایجاد علائم

یکایی و اروپایی و ایرانی علائم سوختگی برگی آمر

نشده است و علائم  مشاهدهمربوط به این ویروس 

 .Li et alریزومانیاست )بیماری  بیشتر مشابه به علائم

2008; Weiland et al. 2007) قبلاً. فراتر از نقشی که 

 شده گرفتهنظر توسط محققین در  satRNAبرای این 

بود، نتایج تحقیق ژو و همکاران در چین نشان داد که 

 یها satRNAو  یروسو ینب ای یچیدهاثر متقابل پ

دارد اگرچه مهرور وجود  یروسمرتبط در طول تکامل و

( اظهار کردند که با ایجاد جهش در 2009و همکاران )

این ویروس  نوکلئوتیدهای این ناحیه در کلون آلودگی

یی آن ایجاد نخواهد کارآدر نقش ساختاری و  تغییری

( 2012همکاران )شد اما بر اساس تحقیقات اخیر ژو و 

یوریدین  دینوکلئوتتک  دهد که قرار گرفتن یمنشان 

(U )دینوکلئوتی جا به ( گوانینG ) جایگاه در

 UTR'3 ناحیه در 5077 نوکلئوتیدی
3476GUAAA3480)) در  یتوجه قابل شیباعث افزا

گردد. نتایج ایجاد جهش در  یم سرویو زایی ییمارب

ناحیه یادشده نشان داده است که تغییر در یک جایگاه 

یدآمینه باعث ایجاد اسژنی، یک نوکلئوتید و یا یک 

زایی ویروس  یماریبتغییرات زیادی در عملکرد 

                                                                                
9.SatelliteRNA(satRNA) 

جدایه  27. با بررسی (Xu et al. 2012گردد ) یم

-Irجدایه ، شش NCBIدر پایگاه جهانی  شده ثبت

AzGh3 (FN543402)،Ir-Ksh4(FN543417.1) ،Ir-

Ksh4(FN543418.1) ،Ir-Ksh6 (FN543468.1)  وIr-

Ha2 (FN543466.1)   در ایران و به همراه دو جدایه از

-Chinaو  China-m294(JN635330)چین 

m163(JN635328)  دارای این تغییر بودند. بر اساس

شده در این  ییاشناسهای  یهجدا، آمده دست بهنتایج 

های  یهجدابررسی با توجه به تنوع در ایجاد علائم در 

و جلگه رخ )سوختگی برگی، نکروز در  جوین مشهد،

های فرعی(، جدایه چناران )سوختگی  یشهرریشه، ایجاد 

برگ( و جدایه فریمان )سوختگی برگ و نکروز ریشه( 

در شرایط طبیعی، نوکلئوتید یوریدین در جایگاه مذکور 

یجه عدم تغییر درنت. (5جدول بود ) ارگرفتهقر

های خراسانی این ویروس عامل  یهجدانوکلئوتیدی در 

 اصلی در تفاوت علائم بیماری در میزبان نبوده و

که از  است مؤثردلایل دیگری در این تغییرات  احتمالاً

نوکلئوتیدی و ییرات توان به تغ یمآن جمله 

 های یهجدا درموجود پروتئین پوششی آمینواسیدی 

باعث ایجاد علائم اشاره نمود که مختلف یک ویروس 

، زایی یماریدر بشامل تشدید یا کاهش گوناگون 

یا افزایش شدت علائم، واکنش فـوق حساسـیت و 

 Zhang et)ی اشاره نمود خاموشی ژنپدیده اختلال در 

al. 2013; Zhang et al. 2011)  که در این ویروس نیز

پوشش پروتئینی نقش مهمی در ممکن است تغییرات 

ید نهائی تائیجادشده داشته باشد، اگرچه اتفاوت علائم 

ییرات بر روی تغ خصوص بهآن نیاز به تحقیق بیشتر 

 دارد. 01نوکلئوتیدی و آمینواسیدی پروتئین پوششی

                                                                                
10.Coat protein (CP) 
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 MEGA-Xافزار  نرمبا استفاده از ( NCBI) ژن بانک در شده بتث های یتوال با BBSVویروس  موردمطالعه جدایه ششژنوم  در UTR′3 انتهای ناحیه نوکلئوتیدی مقایسه. 5جدول 

Table 2. Nucleotide comparison of 3′UTR region in six studied sequences with sequences registered in the Gene Bank (NCBI) using MEGA-X software 
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