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Potato virus Y (PVY) is one of the viruses limiting tobacco and potato production in 

the world. To investigate the biological and molecular characteristics of PVY isolates, 

during 2010-2011, a total of 1178 symptomatic leaf samples of tobacco, potato, pepper 

and grand cherry (Physalis divaricata) plants were collected from eight different cities 

including Karaj, Urmia, Sanandaj, Shiraz, Qazvin, Varamin and Hamedan of Iran. The 

samples were tested serologically by double-antibody sandwich enzyme-linked 

immunosorbent assays (DAS-ELISA) and PVY was detected in tobacco (27.27 %), 

potato (20.4 %) and grand cherry  

(18.75 %) samples, with no infection in pepper samples. Four biologically purified 

PVY isolates (Po2, Po5, Tob2 and Ph1) revealed few differences in experimental host 

range studies among 12 test plant species. After amplification of the 3´ genomic end 

of four PVY isolates with the expected size of 1200 bp, phylogenetic analysis based 

on the nucleotide sequences of partial coat protein gene (encoding N- terminal region 

of coat protein) revealed that Tob2, Po5 and Ph1 isolates grouped into PVYN/NTN clade, 

while only isolate Po2 grouped into PVYO clade. The results of IC-RT-PCR using 

strain-specific primers and further pairwise nucleotide sequence comparisons and 

strain-specific motifs analysis in the predicted amino acid sequences of the N-terminal 

region of coat protein confirmed the results of phylogenetic analysis. This is the first 

report of Physalis divaricata infection with PVYN/NTN strain in the world. 
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Extended Abstract 

Introduction 

Potato virus Y (PVY, genus Potyvirus, family Potyviridae), one of the top 10 most important plant viruses 

(Scholthof et al., 2011), is a serious problem in solanaceous crops worldwide (Green et al., 2017a; Kerlan, 

2006; Quenouille et al., 2013). Currently, five non-recombinant (PVYO, PVYEu-N, PVYNA-N, PVYC, and PVYO-

O5) and nine recombinant strains (PVYN:O, PVYN-Wi, PVYNTNa, PVYNTNb, PVY-NE11, PVYE, and PVY-SYR-I, -II, 

and -III) have been defined (Galvino-Costa et al., 2012; Green et al., 2017b; Karasev & Gray, 2013). Molecular 

studies are useful tools to shed light on the molecular basis of virus geographical spread and adaptation to new 

hosts and for designing appropriate epidemic control strategies (Elena et al., 2011; Jones, 2009). PVY has been 

mailto:parastoo.sh84@gmail
mailto:adizaji@ut.ac.ir
mailto:pasharifi@ut.ac.ir
mailto:%20mkhabibi@ut.ac.ir
mailto:%20mosaheb@ut.ac.ir
mailto:hkhateri@razi.ac.ir
https://doi.org/10.22059/IJPPS.2024.371771.1007053
https://doi.org/10.22059/IJPPS.2024.371771.1007053
https://orcid.org/0009-0007-0064-4294
https://orcid.org/0000-0001-8496-9959
https://orcid.org/0000-0001-7732-0369
https://orcid.org/0000-0002-6869-012X
https://orcid.org/0000-0003-0426-0080
https://orcid.org/0000-0003-0426-0080
https://creativecommons.org/licenses/by-nc/4.0/


Biological and molecular characteristics of four potato virus Y (PVY)  …/ Poursharifi, et al                     350 

reported in several regions of Iran (Hosseini et al., 2011; Pourrahim & Farzadfar, 2016; Pourrahim et al., 2007; 

Sadeghi et al., 2008; Shamsaddin Saeed et al., 2008; Toosi et al., 2004). In this study, biological, serological 

and molecular analysis of four PVY isolates was performed based on the C-terminal of the coat protein genomic 

region. 

 

Materials and Methods 

A total of 1178 symptomatic leaf samples of pepper, potato, tobacco and physalis were collected from the 

fields in Karaj, Urmia, Sanandaj, Shiraz, Qazvin, Varamin and Hamedan counties during 2010-2011. The 

samples were tested serologically by double-antibody sandwich enzyme-linked immunosorbent assays (DAS-

ELISA) as described by Clark and Adams (1977) using PVY-specific polyclonal antibodies (DSMZ, AS-0137). 

Four ELISA-positive samples were biologically purified by serial single local lesion transfers and 

propagated on Nicotiana glutinosa, then mechanically inoculated on a number of indicator plants. Total RNA 

was extracted from infected N. glutinosa leaves by RNeasy Plant Mini Kit (Qiagen, Hilden Germany) and 

subjected to RT-PCR using CPUTR-F/CPUTR-R primer pair to amplify the virus genomic 3' end (Bukovinszki 

et al., 2007). Amplified fragments were extracted from the gel using a GF-1 Gel DNA recovery kit (Vivantis, 

Malaysia) then sequenced directly in both directions (Macrogen Inc., South Korea). 

Immunocapture-RT-PCR (IC-RT-PCR) was performed by using strain-specific primers as described by 

Boonham et al. (2002). 

The nucleotide sequences of Iranian isolates were compared against the online NCBI nt database using 

BLASTn, then aligned to a set of PVY sequences available in GenBank. Pairwise nucleotide identities  were 

obtained by SDT v. 1.2 (Muhire et al., 2014), phylogenetic tree reconstruction was done by MEGA X (Kumar 

et al., 2018).  

 

Results and Discussion 

PVY was detected by DAS-ELISA in samples of tobacco (27.27 %), potato (20.4 %) and physalis (18.75 

%). Interestingly, although a large number of pepper samples were tested, none of them were infected by PVY. 

Four biologically purified PVY isolates (Po2, Po5, Tob2 and Ph1), obtained from potato, tobacco and physalis 

caused local lesions on Chenopodium amaranticolor and systemic symptoms on Capsicum annuum, Datura 

metel, Solanum lycopersicum, Nicotiana debneyi, N. glutinosa and N. rustica, with minor differences in 

experimental host range. RT-PCR resulted in the amplification of the 3´ genomic end of PVY isolates with the 

expected size of 1200 bp. Phylogenetic analysis based on nucleotide sequences of partial coat protein gene 

(encoding N- terminal region of coat protein) of four PVY Po2, Ph1, Po5 and Tob2 isolates in this study (with 

NCBI GenBank accession numbers of PP195788, PP195789, PP195790 and PP195791, respectively) with 

other PVY sequences available in GenBank revealed that Ph1, Po5 and Tob2 isolates grouped into PVYN/NTN 

clade, while only Po2 grouped into PVYO clade. Pairwise nucleotide sequence comparisons of 55 PVY 

genomes (for 51 isolates previously reported and the 4 isolates reported in this study) using SDT revealed that 

Tob2, Po5 and Ph1 isolates have >94- 100% and Po2 has >99% identity with PVYN/NTN and PVYO isolates, 

respectively. Immunocapture-RT-PCR (IC-RT-PCR) by using the strain-specific primers resulted in the 

amplification of a cDNA fragment with the expected size of 545 bp in Tob2, Po5 and Ph1 isolates and of 609 

bp in Po2 one, which confirmed the phylogenetic results. No recombination event was detected in the partial 

cp gene between 55 PVY isolates. 

The information obtained can be a key element in future research to develop improved control strategies 

for potato virus diseases in Iran. 

 

Conclusion 

The present study showed the occurrence of PVYN/NTN and PVYO in different hosts based on biological 

characteristics and molecular analyses of the partial cp gene nucleotide sequence. To our knowledge, this is 

the first report of the occurrence of PVYN/NTN on Physalis divaricata, while whole genome sequencing of this 

isolate is needed. 
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  ها:واژهکلید
 ،یسرولوژ ه،یسو ،یتبارزائ

 .عروسک پشت پرده

 زمینیسیب و توتون تولید محدودکننده هایویروس از یکی (Potato virus Y, PVY) زمینیسیب وای ویروس
 زمینی،سیب وای ویروس میزبانی هایجدایه مولکولی و بیولوژیکی خصوصیات بررسی منظور به. باشدمی دنیا در

 عروسک هرز علف و فلفل زمینی،سیب توتون، گیاهان نمونه از 1178 ، در مجموع1390 و 1389 هایسال طی
 سنندج، رشت، ارومیه، کشور شامل کرج، مختلف شهرستان بودند از هشت موزائیک علائم که دارای پرده پشت

 طرفه دو ساندویچ سرولوژیکی آزمونبا  PVYها به شد. آلودگی نمونه آوریهمدان جمع و ورامین قزوین، شیراز،
 بررسی( double antibody sandwich enzyme-linked immunosorbent assay, DAS-ELISA) الیزا

 75/18 ،4/20 ،2/27 ترتیب و فلفل به پردهپشتعروسک زمینی،سیب توتون، هایآلودگی در بین نمونه میزان و
 ،Po2، Po5) زمینیسیب وای ویروس منتخب جدایه زمایشی چهارآ میزبانی دامنه. گردید برآورد و صفر درصد

Tob2 و Ph1 ) 3پس از تکثیر انتهای . های جزئی داشتتفاوت محک در شرایط گلخانه گیاه گونه 12روی' 
 یژن هیناحبراساس توالی نوکلئوتیدی یک سوم بالادست  یتبارزائباز، درخت  جفت 1200ها به اندازه ژنوم جدایه

 2Po جدایه و N/NTNPVY در کلاد 5Po و 2Tob، 1Ph هایی بازسازی شد که جدایهپوشش نیپروتئ کنندهرمز

 هایتوالی و مقایسه سویه، اختصاصی آغازگرهای از استفاده با PCR-RT-IC قرار گرفتند. نتایج OPVY در کلاد
پیش بینی شده انتهای  آمینواسیدی های توالیدر همردیف اختصاصی سویه هایموتیف بررسی و نوکلئوتیدی

 Physalisرا تایید کردند. این اولین گزارش از آلودگی گونه  یتبارزائپوششی، نتایج واکاوی  آمینی پروتئین

divaricata  به سویهN/NTNPVY باشد.در دنیا می 

چهار  یو مولکول یکیولوژیب هاییژگیو (.1402) یهاد ،یو خاطر نیغلامحس ،یمصاحب نا؛یم ،یبیحب یکوه سا؛ینظام آباد، پر یفیاکبر؛ شر ،یزجیپرستو؛ د ،یفیپورشر: استناد

:DOI    .493-713(، 2) 54 ،رانیا نشریه دانش گیاهپزشکی. یپوشش نیرمزکننده پروتئ یژن هیاز ناح ی( براساس بخشPVY) ینیزمبیس یوا روسیو هیجدا

https://doi.org/10.22059/IJPPS.2024.371771.1007053 
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 مقدمه
ویروس  10جزو ، Potyviridaeو تیرة  Potyvirusجنس متعلق به (، Potato virus Y, PVYزمینی )ویروس وای سیب

میلیون یورویی در  187سارت باعث خ 2004 -2017که بین سال های  (Scholthof et al., 2011)مهم جهان شناخته شده 
( تک لای مثبت، RNAا )زمینی با ژنوم آرانسیبوای. ویروس (Dupuis et al., 2023)های اتحادیه اروپا شده است کشور

باشد که پس از ترجمه ( بزرگ میopen reading frame, ORF(، دارای یک چارچوب ژنی )kbکیلوباز ) 7/9به طول تقریبی 
( autoproteolysis)و با پردازش خودبرشی پروتئینی  (Lefkowitz et al., 2018)ای اسید آمینه 3061بزرگ به پلی پروتئین 

( و یک پروتئین خارج از VPgو  CP ،NIb ،P1 ،HC-Pro،6K1  ،P3 ،NIa -Pro ،6K2 ،CIبه ده پروتئین عملکردی )
شود. علاوه بر این چارچوب ژنی پردازش می (Adams et al., 2012)، که برای آلودگی ضروری است P3N-PIPOچارچوب، 

( CPپروتئین پوششی ). (Wylie et al., 2017)ها شناخته شده است ویروسبزرگ، دو چارچوب ژنی کوچک نیز در ژنوم پوتی
ای در به دلیل چند عملکردی بودن و نقش مهم آن در سازگاری میزبانی و اهمیت آن در انتقال ویروس با ناقل، جایگاه ویژه

زمینی دامنه میزبانی ویروس وای سیب  .(Moury & Simon, 2011; Visser & Bellstedt, 2009)دارد  PVYمطالعات 
فرنگی و فلفل زمینی، توتون، گوجههی از جمله بادنجانیان شامل سیبی گیاوسیعی دارد و در شرایط طبیعی بیش از نهُ خانواده

زمینی و توتون در های مزارع سیبترین ویروسو یکی از شایع (Green et al., 2017a; Tsedaley, 2015)  کندرا آلوده می
های بذری از طریق غده. این ویروس (Karasev & Gray, 2013; Quenouille et al., 2013)باشد سراسر جهان می

 ;Kerlan, 2006)شود و به صورت ناپایا منتقل می Aphididaeگونه شته متعلق به خانواده  50زمینی و توسط بیش از سیب

Lacroix et al., 2010)ها وجود دارد که بر اساس ای از سویهدر طبیعت به صورت مجموعه زمینی. ویروس وای سیب
 Chikh-Ali et)زمینی شناخته شده در ارقام استاندارد سیب N( نسبت به سه ژن مقاومت HRهای فوق حساسیت )واکنش

al., 2014; Singh et al., 2008)  شوند توالی ژنوم و الگوهای نوترکیبی مشخص میشامل و خصوصیات مولکولی(Chikh-

Ali et al., 2014; Green et al., 2017a; Karasev & Gray, 2013; Lorenzen et al., 2006) در حال حاضر، چهارده .
OPVY-، و OPVY ،N-EuPVY  ،N-NAPVY  ،CPVYشامل پنج غیر نوترکیب ) PVY (2013Karasev & Gray, )سویه 

5O( و نهُ سویه نوترکیب )N:OPVY ،Wi-NPVY ،NTNaPVY  ،NTNbPVY ،11NE-PVY ،EPVY و ،I-SYR-PVY ،II- 
Chikh2007, et al.Ali -b; Chikh2016, et al.Ali -a; Chikh2016, et al.Ali -Chikh ;-)  ( شناخته شده استIII-و 

, 2009; Karasev & Gray, et al., 2017b; Hu et al., 2012; Green et al.Costa -Galvino ;, 2010et al.Ali 

2007, et al.; Schubert 2006et al., ; Lorenzen 2008, et al.Lorenzen ; 2013)های غیر نوترکیب . سویهOPVY ،
N-EuPVY  وCPVY اند های نوترکیب شناخته شدهبه عنوان والدین بسیاری از سویه(, et al.; Lorenzen 2009, et al.Hu 

2006; Ogawa et al., 2012; Ogawa et al., 2008)ی . بسته به رقم میزبان، سویهPVY  و زمان آلودگی، این ویروس
 et Singh)گردد میسیب زمینی محصول درصد  100ویروس تا  NPVYدرصدی و در مورد سویه  75تا  39سبب کاهش 

al., 2008; Tsedaley, 2015)های . تشخیص جدایهPVY های شناسایی شده و بروز آلودگی به به دلیل تنوع بالا در سویه
شناسی و بندی بر اساس دامنه میزبانی، علائمهای رایج طبقهباشد. روشصورت همزمان چند سویه در میزبان، پیچیده می

 ,.Quenouille et al., 2013; Revers et al)باشند نمی PVYهای یههای سرولوژیکی قادر به مشخص کردن سوویژگی

1996). 
های جدید، ها با میزبانمطالعات مولکولی به عنوان ابزارهای مطالعه روند تکاملی، گسترش جغرافیایی سازگاری ویروس

 ,Elena et al., 2011; Jones)های ویروسی دارند های مناسب مدیریت و کنترل بیمارینقش مهمی در طراحی راهکار

و  NTNPVY ،NPVY ،OPVY ،CPVYهای در بسیاری از مناطق ایران شیوع دارد و سویهزمینی ویروس وای سیب .(2009
NWPVY 2011 ;)فرنگی گزارش شده است زمینی، توتون، فلفل، بادنجان و گوجههای سیباز میزبان, et al.Hosseini 

Pourrahim & Farzadfar, 2016; Pourrahim et al., 2007; Sadeghi et al., 2008; Shamsaddin Saeed et al., 



 353                    و دیگران پورشریفی  / ... ینیزمبیس یوا روسیو هیچهار جدا یو مولکول یکیولوژیب هاییژگیو پژوهشی( -)علمی 

 

 

2008; Toosi et al., 2004) ،بیولوژیکی چهار جدایه  هایویژگی. در این پژوهشPVY ها و مناطق مختلف ایران از میزبان
کننده پروتئین رمزهای مولکولی آنها براساس توالی نوکلئوتیدی بخشی از ناحیه ژنومی مورد مطالعه قرار گرفت ونیزواکاوی

تواند در طراحی، توسعه و بهبود راهکارهای کنترل و مدیریت می پژوهشن عمل آمد. نتایج ای( بهCPپوششی )انتهای آمینی 
 ویروسی در ایران مؤثر باشد. این بیماری

 

 شناسی پژوهشروش

 های ویروسهای سرولوژیکی و جدایهمواد گیاهی، آزمون

زمینی ، فلفل و علف هرز عروسک پشت پرده ، از گیاهان دارای علائم موزائیک توتون، سیب1390و  1389های طی سال
کرج، ارومیه، رشت، سنندج، شیراز، قزوین، ورامین و همدان نمونه برداری انجام گرفت شامل هشت شهرستان مختلف کشور 

 آوری شد.نمونه گیاهی جمع 1178و در مجموع 
 Double  Antibodyزمینی با آزمون ساندویچ دو طرفه الیزا )آوری شده به ویروس وای سیبنمونه های جمع آلودگی

Sandwich Enzyme-Linked Immunosorbent Assay, DAS-ELISA)  (Clark & Adams, 1977)   و با استفاده
های پلیت الیزا در ( بررسی شد. میزان جذب نوری چاهکDSMZ, AS-0137) PVYای اختصاصی از پادتن چند همسانه

 ,Beckman Coulter AD 340 microplate reader, Beckmanنانومتر با استفاده از دستگاه خوانش الیزا  ) 405طول موج 

Brea, CAین و گیاهانی که میزان جذب چاهک مربوط به آنها بیش از سه برابر جذب چاهک شاهد منفی )گیاه سالم( ( تعی
های با واکنش مثبت الیزا، چهار نمونه شامل دو نمونه بود به عنوان گیاه آلوده به ویروس در نظر گرفته شدند. از بین نمونه

( و یک نمونه عروسک پشت Tob2رج و رشت، یک نمونه توتون )( به ترتیب از شهرهای ولدآباد کPo5, Po2زمینی )سیب
 ( از رشت انتخاب و خصوصیات بیولوژیکی و مولکولی آنها مورد بررسی قرار گرفت.Ph1پرده )

 

 روی گیاهان محک PVYخالص سازی بیولوژیکی و مایه زنی جدایه های 

ی مکانیکی تک لکه موضعی روی گیاه محک موضعی زنزمینی با مایههای ویروس وای سیبسازی بیولوژیکی جدایهخالص
Chenopodium amaranticolor   انجام و روی میزبان سیستمیکNicotiana glutinosa های خالص تکثیر شد. جدایه

، حاوی pH 7مولار،  1/0های گیاه محک مناسب ویروس به کمک بافر فسفات ویروس به روش مکانیکی روی تعدادی از گونه
Na2SO3 (2/0  و ))وزنی/حجمی( درصدPVP-40 مایه ))زنی شده به مدت زنی گردید. گیاهان مایه)دو درصد )وزنی/حجمی

داری و علائم موضعی و سیستمیک ثبت گردید. سه تا چهار هفته درجه سلسیوس نگه 25 ± 1چهار هفته در گلخانه با دمای 
 و شرایط مورد اشاره، آزمایش شدند.زنی، گیاهان با آزمون ساندویچ دو طرفه الیزا پس از مایه

 

 RT-PCRا کل و اناستخراج آر

 RNeasy Plant Mini Kit کیتهای ویروس با استفاده از آلوده به جدایه N. glutinosaا کل از بافت برگ گیاهان انآر

(Qiagen, Hilden Germany)  ا انکیفی آموده آرو به روش توصیه شده شرکت سازنده استخراج و پس از ارزیابی کمی و
 RT-PCR ( reverse transcription- polymeraseژنوم هر جدایه ویروسی به روش  3´کل، برای تکثیر ناحیه انتهایی 

chain reaction.مورد استفاده قرار گرفت ) 
( که 1)جدول  CPUTR-F/CPUTR-R از جفت آغازگر اختصاصی PVYهای جدایهژنوم  '3 برای تکثیر ناحیه انتهای
، استفاده شد. (Bukovinszki et al., 2007)کند جفت باز را تکثیر می 1200به طول  UTR-'3ناحیه ژنی پروتئین پوششی و 

 5Xبافر  µl 4آغازگر معکوس،  pM 5 ا کل،انآر µg 5-3 میکرولیتری )حاوی 20های در حجم cDNAهای ساخت واکنش

RT ،0.5 mM dNTP ،mM 0.5 DTT ،20  واحدRiboLock RNase Inhibitor (Thermo Fisher Scientific, 
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England ،)100  واحد آنزیمRevertAid M-MuLV (Thermo Fisher Scientific, England )و آب مقطر دیونیزه )
میکرولیتری  25های در حجم PCRهای به مدت یک ساعت ساخته شد. واکنش C° 42ا مکمل در دمای انتهیه و رشته دی

، dNTPاز  mM 2/0از هر آغازگر،  2MgCl ،pM 2محلول  X PCR10 ،mM 4بافر  cDNA ،µl 5/2محصول  lμ 5 )حاوی
( و آب مقطر دیونیزه( تهیه شد. برنامه حرارتی شامل، یک Sinaclon, Iran) SmarTaq DNA polymeraseواحد آنزیم  2

دقیقه، اتصال  1به مدت  C° 94 ردچرخه دمایی شامل واسرشتی  35دقیقه،  3به مدت  C° 94 چرخه واسرشتی اولیه در
دقیقه اجرا  10به مدت  C° 72 رددقیقه و تکثیر نهایی  2به مدت  C° 72 رددقیقه، تکثیر  1مدت  به C° 58 ردآغازگرها 

 GF-1 Gelا تکثیر شده با استفاده از انها در ژل آگاروز یک درصد الکتروفورز افقی شد. قطعات دیگردید و محصول واکنش

DNA recovery kit (Vivantis, Malaysia از ژل آگاروز ) استخراج و برای تعیین توالی نوکلئوتیدی مستقیم از دو طرف
 جنوبی ارسال گردید.به شرکت ماکروژن کره

 IC-RT-PCR( در آزمون1های مورد بررسی از پنج آغازگر اختصاصی سویه )جدول برای تعیین سویه جدایه

(immunocapture-RT-PCRاستفاده شد ) (Lemmetty et al., 1997)میکرولیتری  2/0ار کردن ویال د. پس از پوشش
شده در بافر  قیبار رق PVY (DSMZ, AS-0137) (500 ی( اختصاصIgG) ایچند همسانه بادییآنتاز میکرولیتر  100با 

میکرولیتر عصاره برگ گیاه توتون  100و سه بار شستشو با بافر شستشوی الیزا،  C° 37پوششی( به مدت چهار ساعت در دمای 
در یخچال نگهداری شد. پس از سه بار  C° 4 یها افزوده و به مدت یک شب در دمابه ویال PVYایه خالص آلوده به هر جد
به هر ویال افزوده و مراحل بعدی طبق روش ذکر شده بالا  cDNAها با بافر شستشوی الیزا، مخلوط ساخت شستشوی ویال

-Cو  N-8687F/N-9236R ،O-8687F/O-9295R ،N-8687F/O-9295Rانجام شد. جفت آغازگرهای  RT-PCRبرای 

8687F/O-9295R جفت باز از ناحیه ژنی رمزکننده پروتئین پوششی، به  609و  609، 609، 549، با تکثیر قطعاتی به طول
 استفاده شد. CPVYو  NPVY ،OPVY ،NTNPVYهای ترتیب برای شناسایی اختصاصی سویه

 
مشخصات آغازگرهای مورد استفاده در این تحقیق .1جدول   

 نام آغازگر توالی آغازگر استفاده منبع

Bukovinszki et al. 
 ژنوم 3'تکثیر ناحیه انتهای   (2007)

AAGGATCCGCTTTCACTGAAATGATGG-3' CPUTR-F 

5'-AGGGAAGCTTCTAGAGTCTCCTGATTGAAG-3' CPUTR-R 

Boonham et al. (2002) تشخیص سویه 

5'-TCTGGRACACATACWGTRCCRA-3' O-8687F 

5'-TGTACTGATGCCACCGTCGAAC-3' O-9295R 

5'-TCTGGAACTCAYACTGTGCCAC-3' N-8687F 

5'-CCTTCATTTGAATGTGTGCCTCT-3' N-9236R 

5'-TCTGGAACWCATACTGTACCAA-3' C-8687F 

 

 توالی یابی و واکاوی تبارزائی

مورد مقایسه  NCBIبانک های نوکلئوتیدی ژنمورد بررسی در این پژوهش با توالی PVYهای توالی نوکلئوتیدی جدایه
جدایه  51های این تحقیق با ای پیش بینی شده جدایهسازی چندگانه توالی نوکلئوتیدی و توالی اسیدآمینهقرار گرفت. همردیف
انجام شد. درصد یکسانی دوگانه  MEGA X (Kumar et al., 2018)افزار های مختلف با نرم( از سویه2این ویروس )جدول 

تعیین شد. درخت تبارزائی با نرم افزار  SDT v. 1.2 (Muhire et al., 2014)افزار های مختلف با نرمنوکلئوتیدی جدایه
MEGAX ( و روش حداکثر تشابهMaximum likelihhod, MLبا بهترین مدل جانشینی تعیین شده توسط نرم ،) افزار و

 ,Letunic & Bork)نمایش داده شد  )) https://itol.embl.de/itol.cgiiTOLهزار بار تکرار، بازسازی و با ابزار برخط 

unflower chlorotic mottle virusS, ) سبزرد آفتابگردان. در بازسازی درخت تبارزائی، از یک توالی ویروس پیسک (2021

SuCMoV شمار رس( باJN863233 گروه استفاده شد.به عنوان برون 

https://itol.embl.de/itol.cgi
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 های مولکولیمورد استفاده در واکاوی PVYهای مشخصات جدایه .2جدول 
 رس شمار جدایه بانک()ثبت شده در ژن سویه کشور میزبان

Solanum tuberosum L. سوریه  PVY-12/5 AB256029 

S. tuberosum L. سوریه PVYN/NTN PVY-12/4 AB295476 

S. tuberosum L. سوریه  PVY-12 AB185833 

S. tuberosum L. ژاپن PVYNA-N NTND6 AB331515 

S. tuberosum L. ژاپن PVYNA-N NTNOK105 AB331516 

S. tuberosum L. ژاپن PVYNA-N NTNON92 AB331519 

S. tuberosum L. اسپانیا PVYC 28 AF012027 

Solanum lycopersicumL. اسپانیا PVYC LYE84.2 AJ439545 

S. tuberosum L. انگلستان PVYN SASA 207 AJ584851 

S. tuberosum L. آلمان PVYWilga 156 AJ889867 

Nicotiana tabacum L. Poland PVYNTN Ditta AJ890344 
S. tuberosum L. فرانسه PVYC Adgen AJ890348 

S. tuberosum L. نیوزلند PVYN New Zealand AM268435 

Tobacco امریکای شمالی PVYN N-Jg AY166867 

S. melongena L. ایران  Boushehr EF455803 

S. tuberosum L. امریکا PVYO PVY-Oz EF026074 

S. lycopersicum L. ایتالیا PVYC Foggia EU482153 

S. tuberosum L. هلند PVYC PRI-509 EU563512 

S. tuberosum L. آلمان  MV99 HE608963 

S. tuberosum L. کانادا PVYO5 RB HM367076 

S. tuberosum L. کانادا PVYO FL HM367075 

S. tuberosum L. ایران PVYN W HAM.KA.O HM243477 

S. tuberosum L. ایران PVYN W KH.CH.O HM243484 

S. tuberosum L. ایران PVYN W FA.OG.O HM243474 

S. tuberosum L. ایران PVYN W AZA.TA.O HM243471 

S. lycopersicum L. ایران PVYNTN HOR.MI.NTN.T HM243479 

S. tuberosum L. امریکا PVYO CW HQ912865 

S. tuberosum L. امریکا PVYO5 CO1750 HQ912910 

S. tuberosum L. بلژیک PVYN GBVC_PVY_10 N JQ969036 

S. tuberosum L. فنلاند PVYO PVYOUK JX424837 

S. tuberosum L. انگلستان PVYNTN 11629-9 KC634008 

S. tuberosum L. انگلستان PVYNTN 20917029 KC634009 

S. lycopersicum L. ایران PVYNTN T5.NTN KF933392 

N. tabacum L. ایران PVYC1 PV-1055 KP063211 

pepper ایران PVYC1 PV-0890 KP063208 

S. tuberosum L. روسیه PVYNTN Kzn5-06 KR816243 

S. tuberosum L. روسیه PVYN W Kzn25-11 KR816235 

S. lycopersicum L. کوبا PVYC  KY002911 

Nicotiana tabacum cv. 
Samsun 

 PVYN:O  KY112747 فرانسه

S. tuberosum L. 221  ایران LN907862 

S. tuberosum L. ایران   LN880858 

S. tuberosum L. کره جنوبی PVYNTNa  MH603862 

Physalis peruviana L. امریکا genotype C Poha_1 MF134861 

P. peruviana L. امریکا genotype C Poha_2 MF134862 

P. peruviana L. امریکا genotype C Poha_3 MF134863 

P. peruviana L. امریکا genotype C Poha_4 MF134864 

P. peruviana L. امریکا genotype C Poha_5 MF134865 

P. peruviana L. امریکا genotype C Poha_6 MF134866 

N. tabacum L. ایران  DSMZ PV-1056 OP525294 

S. tuberosum L. روسیه  
PVY-T21AL8.1T-RUS-

2021 
OR480069 

S. tuberosum L. سوئیس PVYN 605 X97895 
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 نتایج

 های سرولوژیکی و مایه زنی مکانیکی روی گیاهان محکآزمون

پرده و فلفل از طریق آزمون ساندویچ دو طرفه الیزا پشتزمینی، عروسکنمونه گیاهان توتون، سیب 1178آلودگی مجموع 
زمینی و سیب آوری شده توتون،زمینی در گیاهان جمعمورد بررسی قرار گرفت و درصد آلودگی به ویروس وای سیب

دار، آلودگی نمونه فلفل علائم 1102درصد برآورد گردید. علی رغم بررسی  75/18و  4/20، 27/27پرده، به ترتیب پشتعروسک
 3/1های مورد بررسی فقط معادل ( و به این دلیل درصد آلودگی در کل نمونه3ها ردیابی نشد )جدول به این ویروس در نمونه
 21های مورد بررسی از سایر گیاهان حدود های فلفل، فراوانی آلودگی در بین نمونهر نظر نگرفتن نمونهدرصد بود. در صورت د

آورده  4زمینی روی گیاهان محک، در جدول های خالص منتخب ویروس وای سیبزنی مکانیکی جدایهدرصد بود. نتایج مایه
زنی شده سلمه قرمز ظاهر گردید. های مایهرد در برگهای موضعی سبز( لکهdpiزنی )شده است. هفت روز پس از مایه

 Po5 و Ph1(، لیکن دو جدایه a,b -1روشنی و موزائیک ایجاد کردند )شکل های فلفل، رگدر بوته Tob2 و Po2های جدایه
مشاهده  (هاهیجدا ری)سا دی( تا شدPo2 هی)جدا فیخف کیموزائ N. debneyiقادر به آلوده کردن گیاه فلفل نبودند. در گیاه 

، علاوه بر موزائیک Po2علایم موزائیک ایجاد گردید اما در جدایه  در هر چهار جدایه N. rustica (. در گیاهc -1گردید )شکل 
، باعث Ph1فرنگی، هر سه جدایه به غیر از (. روی گیاه گوجهd -1خفیف، چروکیدگی و بد شکلی برگ نیز مشاهده شد )شکل 

فرنگی (، نکته قابل توجه اینکه عدم آلودگی گیاهان گوجهg,h -1ها گردیدند )شکل بروز علائم موزائیک، روخمشی و زردی برگ
باعث بروز موزائیک  Po5و  Ph1 ،Tob2های ، جدایهN. glutinosaتایید گردید. درگیاه  DAS-ELISAبا  Ph1ی به جدایه

روشنی، موزائیک خفیف (، سبب ایجاد علائم رگDatura metelمورد مطالعه در گیاه تاتوره )های (. جدایهe, f -1شدند )شکل 
  .Nکوتولگی بوته در  و روشنی، سبب علائم موزائیک، رگPo2ی (. جدایهi  -1ها گردیدند )شکلتا شدید و بدشکلی برگ

glutinosa ( گردیدj -1.) 

، (Capsicum annuum) روی گیاه فلفل( b) و موزائیک (a) . رگ روشنیPVY-Po2 زنی شده با جدایه علائم ایجاد شده روی گیاهان محک مایه. 1شکل 

 Nicotiana glutinosa( f) و موزائیک( e) روشنی، رگNicotiana rustica (d) ، موزائیک و چروکیدگیNicotiana debneyi (c) موزائیک سیستمیک

 .N( j) ، کوتولگیDatura metel (i) روشنی سیستمیک، رگ(Solanum lycopersicum) فرنگیگوجه (h)و زردی برگ ( g) ، موزائیک و قاشقی شدن

glutinosa .)در مقایسه با گیاه سالم )شاهد 
 



 357                    و دیگران پورشریفی  / ... ینیزمبیس یوا روسیو هیچهار جدا یو مولکول یکیولوژیب هاییژگیو پژوهشی( -)علمی 

 

 

آوری شده در این تحقیقدار جمعهای گیاهی علائمزمینی در نمونهنرخ وقوع ویروس وای سیب .3جدول   

 های آلوده( نمونههای بررسی شده )تعداد نمونهتعداد  منطقه

 عروسک پشت پرده فلفل زمینیسیب توتون
 - 10( 0) 5( 1) 4(1) ارومیه

 - 707( 0) 19( 3) - کرج

 6( 1) 2( 0) 2( 1) 7( 2) رشت

 - 23( 0) - - همدان

 - 47( 0) 8( 2) - شیراز

 - 51( 0) - - سنندج

 10( 2) 145( 0) - - قزوین

 - 117( 0) 15( 3) - ورامین

 16( 3) 1102( 0) 49( 10) 11( 3) کل

 75/18 0 4/20 27/27 درصد آلودگی
 

 زنی مکانیکیاین تحقیق روی گیاهان محک پس از مایه PVY هایدامنه میزبانی و علائم جدایه .4جدول 

 PVYهای جدایه گیاه محک
Po2 Po5 Ph1 Tob2 

 VC/M - - VC/M (.Capsicum annuum Lفلفل )

 CLL CLL CLL CLL (.Chenopodium amaranticolor Lسلمه قرمز )

 - - - - (.C. quinoa Lسلمه )

 - - - - (.C. murale Lسلمه )

 VC/M/ LD VC/M VC/M VC/M (.Datura metel Lتاتوره )
 - - - - (.D. stramonium Lتاتوره )

 mM M M M (.Nicotiana debneyi Lتوتون )

 M/D/VC M M M (.N. glutinosa Lتوتون )

 M/W M M M (.N. rustica Lتوتون )

 mM/ LD mM/ LD - M (Solanum lycopersicumگوجه فرنگی )

 - - - - ( Phaseolus vulgaris L. cv. Bountifulلوبیا )

 - - - - ( Vicia faba L. cv. Saraziriباقلا )

M ،موزائیک :mM ،موزائیک خفیف :VCروشنی، : رگCLL ،لکه موضعی سبزرد :LD ،بدشکلی برگ :D ،کوتولگی :W ،بدون علایم-: چروکیدگی : 
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-CPUTR-F/CPUTR با استفاده از جفت آغازگر اختصاصی (A)زمینی. های ویروس وای سیبجدایه RT-PCRالگوی الکتروفورزی محصولات  .1شکل 

R و (B ) با استفاده از جفت آغازگرهای اختصاصی سویهN (N-8687F  وN-9236R( )BI )و سویهC (C-8687F/O-9295R) (BII)های. راهک M )

 آب مقطر. (W گیاه سالم و (Gene Ruler TM, SM0313 1Kb DNA Ladder ،H یک کیلو بازی، DNA نشانگر اندازه

 
زمینی در این تحقیقسیبهای ویروس وای خصوصیات مولکولی جدایه. 5جدول   

نام 

 جدایه

استان 

 )منطقه(

سویه براساس  میزبان

آغازگرهای 

 اختصاصی سویه 

طول قطعه 

یابی توالی

 (bpشده )

 گروه مولکولی  شماررس

Po2  البرز )ولد
 آباد(

 O 762 PP195788 OPVY زمینیسیب

Po5  گیلان
 )رشت(

 N 276 PP195790 N/NTNPVY زمینیسیب

Ph1  گیلان
 )رشت(

Physalis 

divaricata 
N 459 PP195789 N/NTNPVY 

Tob2  گیلان
 )رشت(

Nicotiana 

tabacum cv. 

Burley 21  

N 269 PP195791 N/NTNPVY 
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RT-PCRتوالی یابی و واکاوی تبارزائی ، 

  CPUTR-F/CPUTR-Rبا استفاده از جفت آغازگر اختصاصی PVYهای ژنوم جدایه '3 از ناحیه انتهای
 UTR-'3( که شامل ناحیه ژنی رمزکننده پروتئین پوششی و A ،2 باز تکثیر شد )شکلجفت 1200ای با طول مورد انتظار قطعه

توالییابی کامل قطعات تکثیر شده ناموفق بود و فقط توالی نوکلئوتیدی دو انتهای هر قطعه به دست آمد که منجر به بود. توالی
ها گردید. باز از جدایهجفت 250به طول  UTR-'3ای از ( و ناحیه5ه پروتئین پوششی )جدول کنندرمزیابی بخشی ازناحیه ژنی 

ثبت شد.  NCBIبانک در ژن 5شمارهای جدول ها طبق رسکننده پروتئین پوششی جدایهرمزناحیه ژنی  توالی بخشی از
های این جدایه ی(نیآم ییبخش انتها)ین پوششی کننده پروتئرمز ژنیناحیه  سازی چندگانه توالی نوکلئوتیدی بخشی ازهمردیف

های ( نشان داد که بیشترین و کمترین درصد یکسانی جدایه2های مختلف )جدول جدایه این ویروس از سویه 51تحقیق با 
های ه( و جدای 88/98) Tob2با  Po5های های مختلف و مناطق جغرافیایی ایران، به ترتیب بین جدایهدست آمده از میزبانبه

Po2 باTob2  (27/83 می )سازی توالی نوکلئوتیدی ناحیه ژنی رمزکننده بخش باشد. درخت تبارزایی براساس همردیفدرصد
بار تکرار  1000و  T92+G4، بهترین مدل جانشینی MEGA Xافزار با نرم PVYهای پروتئین پوششی جدایه ینیآم ییانتها

 کلادهای ویروس در سه گروه بازسازی شد. در این درخت جدایهعنوان برون به JN863233شمار با رس SuCMoVو جدایه 
، NTNPVYهای با بیشترین قرابت با جدایه 1Phو  5Po ،2Tobگرفتند که سه جدایه  قرار N/NTNو  C، O یکاملا مجزا

 PVYجدایه  55(. بر اساس مقایسه توالی نوکلئوتیدی دوتایی 3قرار گرفتند )شکل  O کلاددر  Po2و جدایه  N/NTN کلاددر 
ی (، برای جدایه4)شکل  SDTو چهار جدایه گزارش شده در این تحقیق( با استفاده از  بانکجدایه گزارش شده از ژن 51)برای 
( از ایران ارزیابی OP525294شمار )با رس DSMZ PV-1056ی درصد( با جدایه 100، بیشترین همسانی توالی )Po5ایرانی 

، JQ969036شمار )رس PVY-10N-GBVCهای درصد( با جدایه 62/99نیز بیشترین همسانی توالی ) Tob2گردید. جدایه 
جنوبی داشت. ( از کره603862MHشمار )با رس NTNPVY، از روسیه( و سویه 816243KRشمار )رس 5Kzn-60از بلژیک(، 

( از فرانسه 112747KYشمار )با رس N:OPVYی سویه درصد( با جدایه 47/99نیز بیشترین همسانی توالی ) 2oPبرای جدایه 
های درصد( با جدایه 64/94و ) Po5ی درصد( با جدایه 65/95نیز بیشترین همسانی توالی ) Ph1مشاهده گردید. جدایه 

DSMZ PV-1056  و جدایهPVY-12/5 با رس( شمارAB256029ا )سوریه داشت. ز 
زمینی های ویروس وای سیبهای توصیه شده از پنج آغازگر اختصاصی سویهبا استفاده از ترکیب IC-RT-PCRآزمون 

در این تحقیق انجام شد. بر اساس  PVYا کل استخراج شده از گیاهان آلوده به چهار جدایه خالص ان( و آموده آر1)جدول 
 550ای به اندازه تقریبی قطعه N-8687F/N-9236Rا در ژل آگارز، با ترکیب آغازگری هالگوی الکتروفورزی محصول واکنش

 C-8687F/O-9295R( و با ترکیب آغازگری BI ،2 )شکل Ph1و  Po5 ،Tob2های مربوط به سه جدایه باز در واکنشجفت
ها با سایر ترکیبات آغازگری ( تکثیر شد. در واکنشBII ،2 )شکل Po2باز در واکنش جدایه جفت 610ای به اندازه تقریبی قطعه

ای تکثیر نشد. این نتایج نشان دهنده ها و نیز با ترکیبات مختلف آغازگری با نمونه گیاه سالم )شاهد منفی( هیچ قطعهو جدایه
 بود. OPVYبه سویه  2Poو جدایه  NPVYهای تعلق سه جدایه اول به سویه
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( از PVYزمینی )جدایه ویروس وای سیب 51ژنی رمزکننده پروتئین پوششی  ژنوم درخت تبارزائی بر اساس ترادف نوکلئوتیدی بخشی از ناحیه. 2شکل 

مرتبه تکرار.  1000و  Maximum likelihood، به روش MegaXافزار ( با استفاده از نرمPh1و  Po2 ،Po5 ،Tob2مناطق مختلف دنیا و چهار جدایه ایرانی )
 گروه استفاده گردیده است. برون، به عنوان JN863233شمار ( با رسSuCMoVسبزرد آفتابگردان ) سکیپ روسیتوالی و
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 روسیو یایران و جهان به همراه توال (PVY)زمینی های مختلف ویروس وای سیبجدایه CPماتریکس یکسانی ترادف نوکلئوتیدی قطعه ژنومی  .3شکل 

. رنگ آبی و قرمز به SDTافزار )به عنوان برون گروه در درخت تبارزائی( با استفاده از نرم JN863233شمار با رس (SuCMoVسبزرد آفتابگردان ) سکیپ
 باشد.ترتیب، نشان دهنده کمینه و بیشینه یکسانی می
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 بحث
 ;Hooker, 1981)باشد زمینی در دنیا میهای محدودکننده تولید توتون و سیبوسزمینی یکی از ویرویروس وای سیب

Tsedaley, 2015)برداری از گیاهان زمینی( در ایران، پس از نمونه. با توجه به اهمیت محصولات بادنجانیان )به ویژه سیب
و بررسی آلودگی آنها به  1390تا  1389پرده و فلفل طی سال های زمینی، علف هرز عروسک پشتدار توتون، سیبعلائم

زمینی و علف نمونه توتون، سیب 76درصد( از 21)معادل نمونه  16، آلودگی DAS-ELISAزمینی با روش ویروس وای سیب
زمینی ایران در مزارع سیب PVYدرصدی  4/34و  24پرده تعیین شد. این نتایج با درصد آلودگی هرز عروسک پشت

(Hosseini et al., 2011; Pourrahim et al., 2007)  درصدی مزارع توتون  73/13و(Sharifi-Nezamabad et al., 

نمونه گیاهی( از شهرهای مختلف کشور،  1102دار )رغم بررسی تعداد فراوانی نمونه فلفل علائمشباهت دارد. علی (2020
 59ای جالب توجه و دور از انتظار بوده و با گزارش آلودگی های فلفل ردیابی نشد که نتیجهآلودگی به این ویروس در نمونه

های فلفل مورد افات دارد. به دلیل تعداد بالای نمونهمن (Mostafaei et al., 2008)ستان تهران های فلفل ادرصدی نمونه
در  PVYدار( به علائمنمونه  1178های مورد بررسی )بررسی و عدم ردیابی این ویروس در آنها، درصد آلودگی کلی در نمونه

ای روس لکه حلقههای دیگری از فلفل در ایران، نظیر ویدرصد برآورد شد. با توجه به گزارش ویروس 3/1این تحقیق معادل 
( و ویروس Tobacco mosaic virus, TMV(، ویروس موزائیک توتون )Tomato ringspot virus, ToRSVفرنگی )گوجه

 Eyvazi et al., 2015; Moodley et al., 2019; Sokhansanj)( Cucumber mosaic virus, CMVموزائیک خیار )

et al., 2012)ًهای دیگری غیر از ویروس ، احتمالاPVY ند.بود ها شدهباعث بروز علائم در این نمونه 
بیولوژیکی، برای شناسایی و تمایز  هایویژگیئم ایجاد شده روی گیاهان محک به عنوان بخشی از میزبانی و علا دامنه

 ;Baldauf et al., 2006; Boonham et al., 2002; Hosseini et al., 2011)استفاده شده است  PVYهای سویه

2008, et al.; Mostafaei 2017, et al.Hosseini ) 2 یهاهینتایج تحقیق حاضر، فقط جدا. براساسPo سو(هی OPVY و )
2Tob سو(هی NPVYباعث آلودگ )کیو موزائ یروشنو بروز علائم رگ کیستمیس ی ( در فلفلC. annuumگرد )ی، در حالدی 

گونه نبودند. مشابه این نتایج، عدم آلودگی  نی( قادر به آلوده کردن اNPVY هیمتعلق به سو 1Phو  5Po) گرید هیکه دو جدا
 .C. اگرچه، گیاهان ( et al.Choi ,2004)قبلا گزارش شده است  NPVYو  OPVYهای رقم فلفل با سویه 10

amaranticolor  وC. quinoa سازی بیولوژیکی برای به عنوان میزبان موضعی جهت خالصPVY اند اما هیچ معرفی شده
رخی از را آلوده کنند. نتایج مشابهی برای ب C. quinoaمورد مطالعه در این تحقیق نتوانستند  PVYی یک از چهار جدایه

 ,.Crescenzi et al., 2005; Hosseini et al., 2011; Lorenzen et al)نیز قبلا گزارش شده است  PVYهای جدایه

2006; Mostafaei et al., 2008)گی سیستمیک در تاتوره )ی مورد مطالعه در این تحقیق سبب آلود. هر چهار جدایهD. 

metelهای روشنی ایجاد کردند، علایم مشابهی توسط سویه( شده و علائم موزائیک و رگNPVY  وNTNPVY در مطالعات 
(Hosseini et al., 2011 )ی گزارش شده است. جدایهTob2 های باعث موزائیک و جدایهPo2  وPo5  فیخفباعث موزائیک 

قادر به آلوده کردن این گیاه نبود. در تحقیقات پیشین،  Ph1فرنگی شد، در حالی که جدایه وجههای گیاه گو بدشکلی برگ
. چهار جدایه (Hosseini et al., 2011)ی نشان ندادند گفرنتفاوتی در آلودگی و علایم ایجاد شده روی گوجه PVYهای جدایه
PVY این تحقیق  درN. rustica ،N. debneyi  وN. glutinosa  را به صورت سیستمیک آلوده نمودند و به طور کلی علایم

)موزائیک شدید،  Po2مشابه هم و متفاوت از جدایه  Po5و  Tob2  ،Ph1یایجاد شده در هر سه گونه فوق توسط سه جدایه
 یم دیجد یهاهیسوکه منجر به ظهور  ینیزم بیس یوا روسیو یها بیتوجه به تعدد نوترک با زردی و حتی مرگ بوته( بود.

 وقوع از یناش ن،یشیپ قاتیتحق جیبا نتا قیتحق نیدر ا یمورد بررس یهاهیجدا یزبانیدامنه م نیب تفاوت رود یم احتمالشود، 
 یزبایدر دامنه م لیدخ یحداقل ژن ها ایکل ژنوم  یتوال نییامر مستلزم تع نیکه روشن شدن ا باشد هاهیجدا نیب یبینوترک
  باشد. یم VPgمانند 
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هایی است که براساس خصوصیات بیولوژیکی آنها و واکنش ارقام افتراقی ای مرکب از سویهگونه Potato virus Yگونه 
کننده پروتئین رمزناحیه ژنومی هستند.  تفکیکقابل  (Karasev & Gray, 2013)زمینی و خصوصیات مولکولی توتون و سیب

 ,Ahmed & Elci)دارد  PVYترمینال(( کاربرد زیادی در مطالعات تنوع ژنتیکی  Nپوششی )به ویژه ناحیه انتهایی آمینی )

2019; Hosseini et al., 2011; Hosseini et al., 2017; Mostafaei et al., 2008; Pourrahim & Farzadfar, 

2016; Pourrahim et al., 2007) بخش انتهایی آمینی پروتئین پوششی .PVYهای چند ، نمونه قابل توجهی از پروتئین
 با یمولکول تعاملروی سطح ویریون قرار گرفته و در  CPشود که این بخش از بینی میکارکردی پوتی ویروسی است. پیش

، حرکت سلول به سلول و حرکت طولانی مسافت )آوندی( ویروس نقش دارد (Atreya et al., 1995)ها لیگاندها و انتقال شته
(Dolja et al., 1995; Rojas et al., 1997)ییرمزکننده بخش انتها یژن هیناح دییسازی توالی نوکلئوت. بر اساس همردیف 

 دهدیکه نشان م ،( قرارگرفتندC, O, N/NTNکاملا مجزا ) کلاددر سه  روسیو یهاهی، جداPVY یپوشش نیپروتئ ینیآم
یابی موفق ابتدای با توجه به عدم توالی کند.یم تیکفا PVY یهاهیجدا هیسو نییتع یبخش از ژنوم برا نیا دیینوکلئوت یتوال

 مطابق کنیل نشد، سریم زین یپوشش نیپروتئ دینواسیآم نیاول ینیب شیپهای این تحقیق، امکان جدایه CPکننده رمزناحیه 
 ینیبشیپ یدینواسیآم ی، شروع توال(Chachulska et al., 1997; van der Vlugt et al., 1993) نیشیپ قاتیتحق جینتا

شده  گزارش( G) نیسیبا گلا NTNPVYو  NPVY یرانیا یهاهی( و جداA) نیبا آلان OPVY یرانیا یهاهیجدا در CPشده 
های ایرانی نشان داد که جدایه CP شده ینیب شیپ همچنین، بررسی دقیق توالی آمینواسید (.(Hosseini et al., 2011است 

NPVY  وNTNPVY  دارای موتیف اختصاصیGSTKKDAKQ  ( و 17-9)موقعیتPNLNKEKE  ( 31-24)موقعیت
 .( et alHosseini ,.2011)وجود ندارند  OPVYهای ایرانی باشند که در جدایهمی

)شکل  پروتئین پوششی چهار جدایه مورد مطالعه در این تحقیق شده ینیبشیپ یدینواسیسازی توالی آمبا توجه به همردیف
5)( ،106-14 aa برای جدایه )PVY-Po5( ،103-14 aa برای جدایه )PVY-Tob2( ،166-14 aa برای جدایه )PVY-Ph1 

 Tob2و  Po5های ایرانی بانک، جدایهبه دست آمده از ژن PVYهای با سایر جدایه PVY-Po2( برای جدایه aa 14-267و )
، 816243KR ،634009KC ،634008KC ،969036JQ ،295476AB)مانند  NTNPVYو  NPVYهای مانند سویه

AB331515 ،AB331516 ،AJ890344 ،AM268435 ،AY166867 ،HM243479 ،JQ969036 دارای موتیف ،)
 Oهای متعلق به دودمان مشابه سویه Po2بودند در حالی که جدایه  31-24( در موقعیت PNLNKEKEاختصاصی سویه )

( 31-24)در همان موقعیت  SNLNKGKD(، حامل موتیف اختصاصی HQ912910و  HM243474 ،LN907862)مانند 
نیز  Ph1( مشاهده نگردید. توالی آمینواسیدی در این موتیف در جدایه Ph1و  Po5 ،Tob2های ایرانی )است که در سایر جدایه

پروتئین )در ناحیه آمینی پروتئین پلی 2807-2826(. در موقعیت 5باشد )شکل می Tob2و  Po5های تا حدودی مشابه با جدایه
اسید آمینو 20زمینی، توالی به طول ویروس وای سیب CPVYو  OPVYهای ویهپوششی( س

(KDAKQEQGSIQSNPNKGKDK 13-32، موقعیت CP  قرار دارد که این توالی در سویه5در شکل ) هایNPVY ،
ت ، موقعی NLNKEKEاسید )پروتئین )در بخش آمینی پروتئین پوششی به طول هفت آمینوپلی 2819-2825در موقعیت 

31-25 CP  متفاوت بوده و مربوط به اپی5در شکل ))( توپNLNKEKE( ،epitope ID 238801 و اختصاصی سویه ))
در  CP 24)موقعیت  2818، در موقعیت NTNPVYو  NPVYهای توپ در سویه. در این اپی(et al. Tian ,2014) باشدمی

نیز به جای آمینواسید پرولین،  2820( قرار گرفته است. در موقعیت Pآمینواسید پرولین ) ، (S(، به جای آمینواسید سرین )5شکل 
در شکل  CP 31و  29های )به ترتیب موقعیت 2825و  2823ها همچنین در موقعیت آمینواسید لوسین قرار دارد . در این سویه

های ( قرار گرفته است. در جدایهE( آمینواسید اسید گلوتامیک )D( و اسید آسپارتیک )Gگلیسین ) های(، به جای آمینواسید5
در بخش آمینی  NTNPVYو  NPVYهای توپ اختصاصی سویهمورد مطالعه در این تحقیق نیز توالی مربوط به اپی

قرار  N/NTN کلاددر  یدر درخت تبارزائ نکهیا با Ph1 هیجدامشاهده گردید.  Tob2و  Po5پوششی برای دو جدایه پروتئین
 زین و( 3)شکل  یبراساس درخت تبارزائ کهذکر است  انیشادارد.  N/NTN هیسواز  یمتفاوت یتوال فیموت نیا درگرفته، 
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به خوشه  متعلق AJ584851شمار رس با هیجدا ،(5)شکل  یپوشش نیپروتئ شده ینیب شیپ یدینواسیآم یتوال یسازفیهمرد
O هیبانک به عنوان سودر ژن که یحالباشد، در  یم N .های سویه ثبت شده استOPVY پروتئین پلی 2821-2837، در موقعیت

 NKGKDKDVNAGTSGTHTآمینواسید ) 17)در ناحیه آمینی پروتئین پوششی( دارای توالی اختصاصی سویه به طول 
که در  (Joisson et al., 1992)باشند ( میepitope ID 86822توپ )(( مربوط به اپی5در شکل  CP 27-43 تیموقع)

ها مورد مطالعه مشاهده شد در حالی که در سایر جدایه 2Poو جدایه  OPVYهای های صورت گرفته، این توالی در سویهبررسی
باشد که در ساختار می 2837تا  2834ر موقعیت ( دGTHTتوپ دارای توالی به طول چهار آمینواسید )مشاهده نگردید. این اپی

(. همچنین در ناحیه آمینی پروتئین 5ها حفاظت شده است )شکل دهد و در تمام جدایهدوم پروتئین تشکیل صفحات بتا می
 APQQIDISNTRATQSQFDآمینواسید ) 18پروتئین، توالی به طول پلی 2868-2885در موقعیت  PVYپوششی 
 (Joisson et al., 1992)( ویروس وجود دارد epitope ID 80425توپ )(( مربوط به اپی5در شکل  CP 74-91)موقعیت 

های مورد بررسی در این تحقیق نیز مشاهده گردید. درپروتئین پوششی ها حفاظت شده بوده و در جدایهکه در تمام سویه
)موقعیت  MVWCIENGلی اپروتئین یک موتیف اختصاصی حفاظت شده با توپلی 2910-2917ها در موقعیت ویروسپوتی
123-116 CP  وجود دارد 5در شکل )(Pappu et al., 1993)  که در توالی جدایهPo2 .نیز مشاهده گردید 

شده  ینیب شیپ یدینواسیهای مولکولی در سطح توالی نوکلئوتیدی، روابط تبارزائی و توالی آماویهای بیولوژیکی و واکداده
 NTNPVYهای ترین همبستگی را با سویهاز استان گیلان( نزدیک 1Phو  5Po ،2Tobنشان داد که سه جدایه از چهار جدایه )

 از شتریب ق،یتحق نیا در رانیا از یمورد بررس مناطقدر  N/NTN هیسو یفراوان رود یم احتمال ج،ینتا نیا با(. 3دارند )شکل 
اند در طبیعت شناخته شده PVYهای مختلف علف هرز عروسک پشت پرده به عنوان میزبان . گونهباشد ها هیسو ریسا
(Kerlan, 2006)های متعددی از آلودگی . گزارشPhysalis peruviana زمینی از مناطق مختلف دنیا وای سیب به ویروس
(Aguirre-Ráquira et al., 2014; Esquivel-Fariña et al., 2022; Kisten et al., 2016; Moodley et al. 2019) 

( از سویه Poha1-6های های بیولوژیکی منحصر به فرد و تنوع ژنتیکی زیاد )به نامرکیب، با ویژگیهای غیرنوتو با جدایه
 CPVY (a2017, et al.Green  )  گزارش شده است. در ایران آلودگیPhysalis (synonym of  Physalis divaricata

halicacabum) به )PVY  از کرمان گزارش شده است(Shamsaddin Saeed et al., 2008)ی . در این تحقیق نیز جدایه
1Phرغم قرار گرفتن در کلاد ، علیN/NTNPVY های فرنگی، مشابه جدایهتبارزائی، علاوه بر عدم توانایی آلوده کردن گوجه

Poha باشد. این اولین نظر بیولوژیکی میها از قادر به آلوده کردن فلفل نیز نبود که نشان دهنده تفاوت این جدایه با سایر جدایه
 PVYهای باشد. بسیاری از مطالعات شیوع جهانی نوترکیبدر دنیا می N/NTNPVY به سویه .divaricata Pگزارش از آلودگی 

. در اروپا، (Chrzanowska, 1991; Glais et al., 2002; Hu et al., 2009; Lorenzen et al., 2006)اند را نشان داده
. ( et al.Boonham ,2002)اند جایگزین شده NTNPVYتا حد زیادی با سویه نوترکیب  OPVYهای غیر نوترکیب کلاد سویه

ها در برخی از استان PVYدر جمعیت  NTNPVYهای اخیر، شیوع سویه در تحقیقات پیشین مشخص گردید که در طول دهه
 Hosseini)باشند به طور قابل توجهی افزایش یافته است زمینی میدر غرب، مرکز و جنوب ایران که مناطق مهم کشت سیب

2007, et al.; Pourrahim 2016; Pourrahim & Farzadfar, 2017et al. )های . در تحقیق حاضر نیز سویهN/NTNPVY 

 شوند.های غالب در شمال ایران معرفی میبه عنوان سویه
 

 گیرینتیجه
زمینی از شهرهای مختلف کشورحاکی از آلودگی به دو سویه بررسی آلودگی چهار گونه میزبانی ویروس وای سیب

N/NTNPVY  وOPVY  نمونه فلفل بود، که مورد اخیر ضرورت مطالعه  1000و نیز عدم ردیابی این ویروس در بیش از
برای اولین بار در دنیا گزارش  N/NTNPVY به سویه  .divaricataPکند. همچنین آلودگی های فلفل را بیان میویروس

گردد. مطالعات تکاملی های بیشتری توصیه مییابی کل ژنوم برای تعیین قطعی سویه این جدایه و جدایهکه توالیشود، با اینمی
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گاری میزبان های مجزا بوده و منشا جغرافیایی، جهش، نوترکیبی و سازبه صورت دودمان PVYهای نشان داد که جمعیت
 .Boonham et al., 2002; Hosseini et al)باشند می PVYمنابع اصلی تنوع ژنتیکی برای شکل دادن به ساختار جمعیت 

2017; Hu et al., 2009) فشار انتخاب منفی بر ژن .cp های تیپ وحشی به جهت حفظ سویهPVY  در طبیعت بوده
(Hosseini et al., 2017) شخص گردید که ژن و بر اساس تحقیقات پیشین مcp  به خصوص در ناحیه انتهای امینی و بخش

 & Moury & Simon, 2011; Pourrahim)باشد مرکزی دارای چندین محل آمینواسید تحت فشار انتخاب مثبت می

Farzadfar, 2016)کنند که ژن ها استدلال می. این یافتهcp های یک شاخص مؤثر برای مطالعه تنوع ژنتیکی و تکامل جمعیت
PVY  است. جمعیت ایرانیPVY معیت تنوع هاپلوتیپی و نوکلئوتیدی بالایی در این ژن دارند. تنوع بالای نوکلئوتیدی در ج
است  Europe-NPVYو  OPVY ،CPVY های تبارزائیهای متعلق به جمعیت، احتمالاً به دلیل حضور سویهPVYایرانی 

(Hosseini et al., 2017)های تبارزائی، بیولوژیکی و تنوع توالی ژن . در مجموع، واکاویcp های ایرانی نشان داد که جدایه
PVY های جدید ژنتیکی نشان دهنده یک زنگ خطر احتمالی دهند. علاوه بر این، ظهور تیپا تشکیل مییک جمعیت متنوع ر

. با توجه به تنوع (Elena et al., 2011)ریزی برای راهکارهای کنترل کارآمد در نظر گرفته شود بالایی است که باید در برنامه
های زمینی در دنیا و برای دستیابی به اطلاعات دقیقی از حضور و پراکنش سویههای نوترکیب ویروس وای سیبروزافزون سویه

ی هاهای میزبان طبیعی به این ویروس براساس خصوصیات بیولوژیکی و واکاویویروس در کشور، نیاز به بررسی آلودگی گونه
 ریزی گردد.مولکولی امری ضروری است تا راهکارهای مدیریتی صحیح و کارآمد پایه
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از ( Ph1و  Po2 ،Po5 ،Tob2( با چهار جدایه ایرانی )PVYزمینی )های ویروس وای سیبی ترادف آمینواسیدی پروتئین پوششی ژنوم سویهمقایسه .4شکل 

( و SNLNKGKD) PVYO( و سویه PNLNKEKE) PVYN ههای اختصاصی سویهای هایلایت مشکی( و موتیفها )قسمتتوپاپینظر توالی در محل 
 ها.ویروسپوتیسایر 
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 منابع
مهم مرتبط با  یشاخص ها یبررس(. 1398) احمد یمیند و اکبر ی،زجید ی؛محمدعل ی،آقاجان ؛دیسع ،نصراله نژاد ؛سایپر ،نظام آباد یفیشر

(، 2) 87آفات و بیماری های گیاهی، . در مزارع توتون استان گلستان (Potato virus Y) ینیزم بیس یوا یروسیو یماریب
227- 240. 

الدینی، شمس الدین سعید، فاطمه؛ معصومی، حسین؛ حسینی، عاطفه؛ حسنی پور، اکبر؛ حیدرنژاد، جهانگیر؛ شعبانیان، مهدی و میرتاج
، هجدهمین کنگره گیاهپزشکی ایراندر استان کرمان.   (PVY)زمینیسیب Yزبان جدید ویروس (. معرفی چند می1387منصور )

 همدان، ایران.
با استفاده از  ینیزم بیس Y روسیو Nو  C ینژادها یشناسائ(. 1383طوسی، نفیسه؛ آهون منش، علی؛ پوررحیم، رضا و بهار، مسعود )

Reverse Transcriptase- Polymerase Chain Reaction ( RT- PCR)  وRestriction Fragment Lenth 

Polymorphism (RFLP) .تبریز، ایران.پزشکی ایرانشانزدهمین کنگره گیاه ، 
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