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  ۶۱-۷۵: ۱۳۹۲ سال / ۱شماره  / ۴۹جلد   /هاي گياهي بيماري

۶۱  

 
 

   مرغ ي جنوبكيروس موزائي ويهاهي جدايكي تنوع ژنتيبررس
  * ژنوم۳´ه ي ناحيديلئوتكبر اساس ترادف نو

  

GENETIC VARIATION OF BERMUDA GRASS SOUTHERN MOSAIC 

VIRUS ISOLATES BASED ON SEQUENCE OF 3� REGION OF GENOME 
 

   ۱زدپناهيرامت اله اك، ۱عليرضا افشاريفر ،**۲ محمود معصومي، ۱ فريده فرح بخش

  ۳يما سروستانيپ و نرجس راه

  )۱۹/۷/۱۳۹۱ :رشيخ پذي؛  تار۱۶/۱۱/۱۳۹۰: افتيخ دريتار(
 

  دهيچك
 ـ ن ويـروس يتر، فراوان)Bermuda grass southern mosaic virus, BgSMV( جنوبي مرغ كويروس موزائي  در ك مولـد موزائي

 از جيرفت،   ك، گياهان مرغ با علائم موزائي     BgSMVي  ك منظور تعيين تنوع ژنتي    به. باشدمرغ در نواحي گرمسيري جنوب ايران مي      
 ژنـوم آنهـا بـا اسـتفاده از آغازگرهـاي      ۳´آوري و ناحيـه   ، شوشتر، بهبهان و داراب جمـع    كبوشهر، برازجان، رامهرمز، انديمش   
-مراه تعدادي از تـرادف ه  ها به يه اين جدا  CP-UTRناحيه  . دشسازي   ثير و همسانه  ك ت RT-PCRاختصاصي اين ويروس با روش      

سـازي چندگانـه، مـورد تجزيـه و تحليـل             ژن مقايسه و پس از انجام همرديـف        كهاي غلات موجود در بان    هاي پوتي ويروس  
 ـ شاخه جداگانه قرار گرفتند      ۶ي در   كهاي مورد مقايسه در درخت فيلوژنتي     جدايه. ي قرار گرفت  كفيلوژنتي : ه عبـارت بودنـد از     ك

BgSMVــ، و ــس موزائروي ــولگك كي ــ، و) Maize dwarf mosaic virus, MDMV(  ذرتيوت ــروس موزائي ــ نكي   ر كشي
)Sugarcane mosaic virus, SCMV(ـ قكيروس موزائي، و   ـ، و)Johnson grass mosaic virus, JGMV (اق ي  ـروس موزائي  كي

 ـ قيراني اكيروس موزائيودو و) Sorghum mosaic virus, SrMV(سورگوم   )Iranian Johnson grass mosaic virus, IJMV( اق ي
 بيشترين تشابه را BgSMVها، در بين پوتي ويروس.  شاخه قرار گرفتندكيه در ك) Zea mosaic virus, ZeMV ( زآ كيو موزائ

 داشت MDMVبيشتر از ) دينو اسي آم۳۰معادل (لئوتيد  ك نو BgSMV  ،۹۰ ژن پروتئين پوششي     ۵اما در ناحيه    .  داشت MDMVبا  
هـاي   بـين جدايـه    CP-UTRلئوتيـدي ناحيـه     كميانگين درصـد تـشابه نو     .  صادق بود  BgSMVهاي  در تمام جدايه  مساله  ن  و اي 

BgSMV  ،۱/۹۸   بـه رغـم وجـود    . استي پايين اين ويروس در اين ناحيه از ژنوم      كدهنده تنوع ژنتي   ه نشان ك آمد   دست  به درصد
 بين دو ويروس و    ي و سرولوژ  يزبانيهاي اساسي از نظر دامنه م     تفاوت، با توجه به     MDMV با   BgSMVلئوتيدي بالاي   كتشابه نو 
 در جـنس پـوتي      MDMV بـه    كاي نزدي  به عنوان گونه   CP  ،BgSMV ژن   ۵´ در ناحيه    ي اضاف يديلئوتك نو ۹۰ قطعه   كيوجود  

  .شودويروس در نظر گرفته مي
  

  ذرت، ناحيـه يوتـولگ ك كيروس موزائيو جنوبي مرغ، ك ، ويروس موزائيي فيلوژنيهازيوتي ويروس، آنالپ : يدي كل يها واژه

CP-UTR  
  

  

  ، دانشگاه شيرازيشاورزكده ك ارشد نگارنده اول، ارائه شده به دانشيارشناسك از پايان نامه يبخش :*
  masoumi@shirazu.ac.ir :يكي مسئول مكاتبات، پست الكترون:**
   دانشگاه شيرازيز تحقيقات ويروس شناسي گياهك، مري گياهي شناسي بيمار، دانشيار و استاد ارشديارشناسك  سابقيدانشجو ترتيببه . ١
   دانشگاه شيرازيز تحقيقات ويروس شناسي گياهك فارس و مريعي و منابع طبيشاورزكز تحقيقات كاستاديار پژوهش، مر. ٢
  دانشگاه شيراز، دانشكده كشاورزي، نباتات ارشد اصلاحيارشناسك  سابقيدانشجو. ٣
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  مقدمه
ي چندسـاله از  ها گونهگياهان غيرزراعي تيره غلات به ويژه    

هـاي گيـاهي    قبيل مرغ، ميزبـان تعـداد زيـادي از ويـروس          

ه برخـي از آنهـا داراي اهميـت اقتـصادي بـوده و              كهستند  

 ).Buddenhagen 1983(تعدادي داراي اهميت بالقوه هـستند  

) Bermuda grass )Cynodon dactylonز مرغ يا علف هر

مختلف  دنيا در شرايط اقليمي      سراسراي در    به طور گسترده  

روس يــاز جملــه ونون چنــدين ويــروس كتــا. انتــشار دارد

 ،)Bermuda grass etched-line virus, BELV ( مـرغ كخراش

ــو ــواريــــــ ــرغ  كروس نــــــ ــبزرد مــــــ    ســــــ

)Cynodon chlorotic streak virus, CCSV(،ـ و  روس ي

 ،)Barley yellow dwarf virus, BYDV ( زرد جـو يوتـولگ ك

SCMV ،MDMV ــ وو ــي ــ ليروس پژمردگ ــه يا هك  گوج

در منـاطق  ) Tomato spotted wilt virus, TSWV (يفرنگ

 Garrido and(نـد  ا گـزارش شـده   از مـرغ  مختلف جهـان 

Trujillo 1992, Jorda et al. 1995, Lockhart et al. 

1985a, b, Louie 1980, McKirdy and Jones 1993.(  در

ه ك ـباشـد  ايران نيز اين علف هرز منبع چندين ويروس مـي    

هـــا از لحـــاظ اقتـــصادي اهميـــت دارنـــد نتعـــدادي از آ

)Izadpanah 1989; Izadpanah et al. 2003; Masumi 

and Izadpanah 1996 .(در كبراي اولين بار علائم موزائي 

ــاه  ابتـ ـ   ــصومي و ايزدپن ــط مع ــرغ توس ــيراز و م   دا در ش

ــاطق   ــاير منــ ــپس در ســ ــســ ــدهشور كــ ــ ديــ    دشــ

)Masumi and Izadpanah 1998 .(شتر يــ بيهــايبررســ

 در دو گـروه      مـرغ  كي مولـدموزائ  يهاروسيه و كنشان داد   

 گـروه  ).Masumi and Izadpanah 2000 (رنـد يگيقرار م ـ

 ي در نـواح   يعيه گسترش وس  ك است   ييهاهياول شامل جدا  

رفت، بوشهر و اهواز دارند و      يانند ج ران م ير جنوب ا  يگرمس

 ـ را ن  يعت عـلاوه بـر مـرغ، ذرت و رشـد          يدر طب  ز آلـوده   ي

 Ghasemi and Izadpanah 2000; Masumi and(نند ك يم

Izadpanah 2000, Masumi et al., 2004, Zare et al. 2005.( 

 مـرغ   ي جنـوب  كي ـروس موزائ ي ـه بـه نـام و     ك ـروس  ين و يا

)Bermuda grass southern mosaic virus, BgSMV (

ــنام از نظــر  )Masumi and Izadpanah 2000(ده شــد ي

ي، انتقـال و  كلئوتيـدي، خـصوصيات سـرولوژي   كتـرادف نو 

ه گـسترده   ك ـ MDMVدامنه ميزباني تشابه بسيار زيادي بـا        

دارد، ولـي بـه   باشـد  يا م ـي ـروس ذرت در دني وين پوت يتر

در  MDMV نـسبت بـه      ي اضـاف  لئوتيدك نو ۹۰دليل داشتن   

ــهَ نا ــروتئين پوشــشي  ۵حي ــش)CP(ژن پ ــزك، ت  كيل مهمي

)spur (           در آزمون نشت دو طرفه در ژل آگار، عدم توانـايي

ــته   ــا شـ ــال بـ ــدم Rhopalosiphum maidisانتقـ    و عـ

ــاق  ــودگي در قي ــاد آل ــيMDMV از ،ايج ــايز م ــود متم    ش

)Zare et al. 2005.(   

ه در منـاطق معتـدل      ك است   ييهاهيگروه دوم شامل جدا   

روس ي ـع هستند و به نام و     يرج شا كراز و   ياز جمله ش  ران  يا

) Bermuda grass mosaic virus, BgMV( مـرغ  كيموزائ

 ـنام  Masumi and Izadpanah 2000( .BgMV(ده شـدند  ي

هاي علائم شناسي، مورفولوژي و انتقـال، بـه        از نظر ويژگي  

 بـا   كها تشابه دارد ولي فاقد رابطه سـرولوژي       پوتي ويروس 

 Hosseini and Izadpanah (اي غلات اسـت هپوتي ويروس

2005 .(BgMV بــا Spartina mottle virus) SpMV( قرابــت 

د يــــي دارد و جــــنس جدكي و فيلــــوژنتيكســــرولوژي

Sparmovirusشنهاد شــــده اســــتيــــ آنهــــا پي بــــرا  

)Hosseini et al. 2010.(    بـه رغـم فراوانـي BgSMV در 

اتي ي آن اطلاع ـ  كجنوب ايران در خصوص ميزان تنوع ژنتي      

ي بـين  ك ـدر اين تحقيق، ميـزان تنـوع ژنتي       . ستيدر دست ن  

آوري شـده از منـاطق        جمـع  BgSMVهاي مختلـف    جدايه

، بهبهـان،   كجيرفت، برازجـان، بوشـهر، شوشـتر، انديمـش        

 ناحيـه    ترادف وليكبا استفاده از آناليز مول    و داراب   رامهرمز  

CP-UTR مورد بررسي قرار گرفت.  
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   ...هاي ويروس موزائيکبررسي تنوع ژنتيکي جدايه: بخش و همکاران فرح

۶۳  

  روش بررسي

  BgSMVهاي منبع جدايه

 از  كگياهان مرغ با علائم موزائي    هاي مورد مطالعه از     جدايه

، كمنــاطق جيرفــت، برازجــان، بوشــهر، شوشــتر، انديمــش

 كي ـد و از هر منطقه تنها   يگردجمع آوري   و داراب   بهبهان  

 ـلئوتكن تـرادف نو   ييروس و تع  ي استخراج و  ينمونه برا   يدي

  . مورد استفاده قرار گرفتCP-UTRه يناح

  

  RT-PCRنش ك و واRNAروس، جداسازي استخراج وي

 حجـم بـافر سـيترات       ۳هـا در    گيـري نمونـه    پس از عصاره  

 ۳۰لروفـرم بـه نـسبت    ك، بـا   =pH ۵/۶  مولار،۱/۰آمونيوم 

 آمـده   دست  بهدرصد تيمار و سانتريفوژ شدند و از رونشين         

 با  RNAمراحل استخراج   .  استفاده گرديد  cDNAبراي تهيه   

طبـــق ) mRNA Capture )Roche يــت كاســتفاده از  

اي متصل شـده بـه       ان از آر . دستورالعمل سازنده انجام شد   

 Reverse(وس كــ معيسيــترانونش كــلولــه بــراي وا 

Transcription, RT (  بــا آنــزيم)Moloney murine 

leukemia virus, MmLV (Reverse Transcriptase 

)Fermentas ( نش  كوا. استفاده شدRT      با مخلـوط نمـودن 

 ۴/۰، غلظـــت مخـــصوص برابـــر ۵ر بـــافر روليتـــك مي۱۰

 dNTPs ،۶/۰مخلــوط مــولار  ميلــيDTT ،۴/۰مــولار  ميلــي

 ۲۰و ) ۱ جـدول  (Oligo dT يـا  N1Tآغازگر رومولار كمي

مخلوط حاصـل بـا افـزودن       . تهيه شد  MmLVآنزيم  واحد  

درجـه   ۴۲ روليتر رسـانده و در دمـاي      ك مي ۵۰آب به حجم    

 cDNA. رديـد داري گ  سـاعت نگـه  كبه مدت ي   گراد  سانتي

ثيـر  كاي پليمـراز ت    نش زنجيـره  ك با وا  RTنش  كحاصل از وا  

ــوط. شــد ــورد مخل ــاســتفاده در وا م  ۵ شــامل PCRنش ك

 Taq DNA polymerase buffer) ×۱۰( ،۵/۱روليتــر كمي

 dNTPs ،۴/۰ مخلـوط  مـولار   ميليMgCl2  ، ۲/۰ مولار ميلي

جـدول  (دام از آغازگرهاي رفت و برگـشت        كاز هر  رومولاركيم

 )Cinagen, Iran ( Taq DNA polymeraseآنـزيم واحد  ۵، )۱

ــر ك مي۳و  ــا   cDNAروليت ــوط ب ــت حجــم مخل ــود و در نهاي  ب

روليتر رسـانده   ك مي ۵۰افزودن آب مقطر دو بار تقطير استريل به         

 گـراد  سـانتي  درجـه  ۹۴ چرخـه  كل از يك متش PCRبرنامه  . شد

رخـه   چ ۳۵سـازي اوليـه و        دقيقه به منظور واسرشـته     ۴به مدت   

 ۱ بـه مـدت      گـراد   سـانتي  درجـه    ۹۴سـازي در     شامل واسرشـته  

 مناسـب    دقيقه در دمـاي    ۱به مدت   ) Annealing(دقيقه، تافتن   

   درجـه  ۷۲و سـنتز در     ) ۲ جـدول (براي هر جفت آغـازگر      

 ـ    ،دقيقه ۲ به مدت    گراد  سانتي  چرخـه در دمـاي      ك به عـلاوه ي

هـا  ه دقيقـه بـراي امتـداد رشـت        ۱۰به مدت    گراد  سانتي درجه   ۷۲

)Extension (نش كـ ـوا .بــودPCR لركترموســاي  در دســتگاه 

 انجـام  Bio Radت ك شـر  iCycler ت اپندورف و يا مـدل كشر

  .شد

 InsT/Aclone PCR Product با استفاده از PCRمحصول 

Cloning Kit  ــازنده ــتورالعمل س ــق دس در ) Fermentas(  طب

 اســـترين E. coliتري ك وارد و در بـــاpTZ57R/Tپلاســـميد 

DH5αهمــــــــــــسانه ســــــــــــازي گرديــــــــــــد  .  

ــميد ــه روش   هاپلاس ــتخراج ب ــس از اس ــولمز و  پ ــه  يلگيوك

)Holmes and Quigley 1981(،      بـه منظـور تعيـين تـرادف بـه 

 و بـا اسـتفاده از       نـد ارسـال گرديد  ) ره جنوبي ك( روژنكمات  كشر

  .شدند تعيين ترادف M13 عمومي آغازگرهاي

  

  كآناليز فيلوژنتي

لنـي  ك ۶ تـا    ۳ادف شده حاصل از     پس از تجميع قطعات تعيين تر     

 بـا اسـتفاده   )Consensus sequence (ترادف اسـتنتاجي هر قطعه از 

ــرم ــاي  از نـ  Edit Seq (DNASTAR) وDNAMANافزارهـ

-ها با ترادف سـاير پـوتي ويـروس    سپس اين ترادف  .  آمد دست  به

 ـ       ، SCMV شـامل    )۴جـدول   ( ژن كهاي مـرتبط موجـود در بان

MDMV ،JGMV ،IJMV و SrMVيــــــــــــــسه  مقا  
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۶۴  

  BgSMV هايهي جدCP-UTRه ير ناحي تکثيابراي پليمراز  استفاده در واكنش زنجيرهمورد  آغازگرهاي .۱جدول 

Table1. Primers used in polymerase chain reaction (PCR) for amplification of the CP-UTR region of BgSMV isolates 

Reference Sequence** Orientation Name 

Ha et al. 2007 5′-GACCACGCGTATCGATGTCGAC(T)18- 3′ Reverse N1T 

* 5′-ACCAVACCATYARWCCACTC-3´ Reverse MDR3 

* 5′-RTGCATRATTTGTCTGAAAGTTGG-3´ Reverse MDR1 

* 5′-GTGCTGGAGTGCGAGATGAC-3´ Reverse BJPr2 

* 5′-CGGTTAAGTTTCGCTGAAGTCC-3´ Reverse BJPr1b 

* 5′-CACACGAGCAACCAAGGCTG-3´ Forward BJPf2 

* 5´GATCTTCCAGATTATTTGGCTGAYG- 3′ Forward BJPf1 

* 5′-GATGAGTTRAAYGTYTATGCACGAC- 3′ Forward MDF3 

Mari- Jeanne et al. 2000 5´-ATGGTHTGGTGYATHGARAAYGG- 3′ Forward Oligo1n 

Mari- Jeanne et al. 2000 5´-TGCTGCKGCYTTCATYTG-3´ Reverse Oligo2n 

*:Primes used in this study 

**: Degenerated Codes: V(A/C/G) , D(A/G/T),M(A/C),Y(T/C),R(A/G) 

  

 ۱جدول مندرج در اي پليمراز براي آغازگرهاي   دمايي آزمون واکنش زنجيرهچرخه .۲جدول 

Table 2. Thermal cycle used in polymerase chain reaction (PCR) for primers of table 1 
Time(min) Temperature (˚C) Reaction stage Number of cycle 

4 94 Initial denaturation 1 

1 94 Denaturation 

1 * Annealing  
1 72 Extension 
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1 72 Final extension 1  
  MDf3/MDr3براي جفت آغازگر  Cº ۵۶دماي تافتن  *

  MDf3/MDr1جفت آغازگر  براي C º ۶۰دماي تافتن
  BJPf2/N1T و BJPf1/BJPr2 ،BJPf1/BJPr1b براي جفت آغازگرهاي C º ۵۸دماي تافتن

*56 ºC for primer pair MDf3/MDr3 

60 ºC for primer pair MDf3/MDr1 
58 ºC for primer pairs BJPf1/BJPr2, BJPf1/BJPr1b and BJPf2/N1T 

  

) Multiple alignment(سازي چندگانه  همرديف. گرديدند

 CLUSTAL X و) MegAlign) DNASTARهـاي  با برنامه

)Thompson et al. 1997(لئوتيدي و ك نومشابهت و  انجام

 در برنامــه  Neighbour joiningآمينواســيدي بــا روش   

CLUSTAL Xمحاسبه شد . 

سـازي چندگانـه     ي حاصل از همرديف   كدرخت فيلوژنتي 

 ترسـيم ) Treeview1.6.6) Page 1996با استفاده از برنامه 

اي گنــدم   رگــهكدر ايــن آنــاليز ويــروس موزائيــ. گرديــد

)Wheat streak mosaic virus, WSMV ( ــوان ــه عن   ب

out groupار گرفته شدكه  ب.  

ديگر و نيـز بـا      ك ـي با   BgSMVهاي  براي مقايسه جدايه  

لئوتيـدي ژن   كهاي غـلات از تـرادف نو      ساير پوتي ويروس  
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ــل ك ــراد CPامـ ــلاوه تـ ــه عـ ــهكف نو بـ ــدي ناحيـ   لئوتيـ

3´-UTR) CP-UTR (استفاده گرديد .  

  

   يديــلئوتكرات در تــرادف نوييــ رونــد تغيبررســ

 CP-UTR هيناح

 با مـدل  maximum likelihoodلئوتيدي با روش كتشابه نو

 و بــــــا نــــــسبت F84لئوتيــــــدي كجانــــــشيني نو

transition/transversion ــر ــ متغي ــاه  ك ــر جايگ ــراي ه ه ب

لئوتيـدي  كشود، در طول تـرادف نو     لئوتيدي محاسبه مي  كنو

CP-UTR    با برنامه SimPlot       محاسبه گرديد و طرح تـشابه 

) هاي ويروس(هاي  در اين روش تشابه گروه    . م گرديد يترس

 ).Ray 1999 (شود ويروس سنجيده ميكمختلف نسبت به ي

  

ر پـوتي   ي و سـا   BgSMVيبي بـين    كبررسي وقـوع نـوتر    

   غلاتيهاويروس

ها، به  يبي بين پوتي ويروس   كقوع نوتر ان و كبراي بررسي ام  

ــين    هــا، تــرادف هــاي و ســاير ويــروسBgSMVويــژه ب

CP-UTRافـزار  ها با نرم اين ويروس SimPlot) Ray 1999( 

 مـورد   MaxKai و   Bootscan يها برنامه RDP3افزار   و نرم 

  . بررسي قرار گرفت

  

 ـ متـرادف و غ    يني نسبت جانش  يبررس نـو  ير متـرادف آم   ي

  انتخاب  و فشاريدياس

بـه  ) Non- Synonymous(ر متـرادف  ي ـ غينينسبت جانـش 

 ωه با علامـت     كدها  ينو اس يدر آم ) Synonymous(مترادف  

ــشان مـ ـ ــد، تخمـ ـ ين ــبيدهن ــاب ين مناس ــشار انتخ    از ف

)Selective pressure( دهـد   ي م ـدست بهن يدر سطح پروتئ

)Kimura 1983 .(باشــد كيــن نــسبت بــالاتر از يــاگــر ا 

 يدينـو اس ـ ي آمينيت جانـش  ياب مثبت و تثب   دهنده انتخ  نشان

ن در سـطح  ين صـورت پـروتئ    ي ـر ا يدر غ . ن است يدر پروتئ 

 و انتخـاب   بوده )Conserved( محافظت شده يدينو اسيآم

در . روس دخالـت داشـته اسـت      ير و ييامل و تغ  ك در ت  يمنف

 داشته  يامل خنث ك باشد ت  كين نسبت برابر با     يه ا ك يصورت

  .است

 از بــسته Hy Phyت از برنامــهن نـسب يــ اي بررســيبـرا 

اسـتفاده  ) MEGA 5.05) Tamura et al. 2011 يافـزار  نرم

 يدينـو اس ـ  ي آم يدونك ـگـاه   يهـا را در جا     ينيه جانـش  كشد  

 ـ ا يبرا. ندك يمحاسبه م   ـ     ك ـن  ي  بـودن   يار ابتـدا آزمـون خنث

)Neutrality test ( به دو روش Tajima’s test  وZ-test با 

بـا  ) Nei- Gojobori) Nei & Kumar 2000 ياملك ـمـدل ت 

ه صـفر   يافزار انجام گرفت و در صورت رد فرض ـ        همان نرم 

ا ي مثبت   ينيان وقوع جانش  ك و ام  ي بر نبودن حالت خنث    يمبن

 يك ـين تنـوع ژنت يچن هم .دين گرديي تعيني نسبت جانشيمنف

)Genetic diversity (  در درون يافـزار  نـرم با همان بـسته 

 ـ  گونه  Kimura 2-parameterهـا بـا مـدل     ن گونـه يهـا و ب

  .ديمحاسبه گرد

  

  نتيجه

لئوتيـدي حاصـل از تـرادف يـابي،     كبـا تجميـع قطعـات نو   

 ـلئوتك نو ۱۲۴۶-۱۲۸۴قطعاتي به انـدازه      .  آمـد  دسـت   بـه د  ي

 NIb ژن   ۳´قطعات تعيين ترادف شده شامل قسمتي از نيمه       

ــه( ــف  در جداي ــاي مختل ــدك نو۴۸-۸۴ه ــو ) لئوتي ل ژن ك

و ناحيه ترجمـه نـشدني      ) لئوتيدك نو ۹۶۳(پروتئين پوششي   

´۳) 3´-untranslated region, 3´-UTR) (۲۳۴-۲۳۲ 

) ORF(دون خاتمه چهارچوب خوانش     ك. است )لئوتيدكنو

هـا    در برخي جدايه   CPپلي پروتئين ويروس در انتهاي ژن       

TGA و در تعدادي TAA ۳ جدول( بود.(  

ــا CPســايت برشــي احتمــالي     NIb ،VIDVKHQ/A ب
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  ژنوم۳´ يه انتهاي مختلف ناحيها در قسمتBgSMV يهاهي جدايديرادف نوکلئوت اندازه ت.۳جدول

Table 3. Length (nt) of 3′- region in BgSMV isolates.   
 

 Segment length (nt)  NIb CP 3′UTR Termination codon 

Behbahan  1284 84 963 233 TGA 

Andimeshk 1249 48 963 234 TAA 

Borazjan 1246 48 963 232 TGA 

Bushehr 1246 48 963 232 TAA 

Jiroft 1281 81 963 234 TGA 

Ramhormoz 1248 48 963 234 TGA 

Shushtar 1246 48 963 232 TGA 

Darab 1248 48 963 234 TGA 

  

ه در انتقـال بـا شـته        ك ـ DAGطـرح حفاظـت شـده       . است

 Aterya et al. 1991; 1995( ،K/DK/DV(دخالـت دارد  

  ژن) N-terminal(ل بـــرش ناحيـــه انتهـــاي آمينـــي محـ ـ

CP ،QMKAAA و نيــز MVWCIENGSP ه مشخــصه كــ

 McDaniel and(اعـضاي جـنس پـوتي ويـروس هـستند      

Gordon 1989(آمـده از ژن  دسـت  بـه هـاي   در ترادف CP 

 ـ). ۱ لكش ـ( مشاهده شدند    BgSMVهاي  جدايه عـلاوه  ه  ب

ين ه محل اتصال پـروتئ    ك نيز   R-X43-Dطرح حفاظت شده    

در اين ژن ) Jacquet et al. 1998( است RNAپوششي به 

ل كش ـ(انـد    وجود داشت و با علامت ستاره مشخص شـده        

ر شـده در ژن پـروتئين پوشـشي         كهاي ذ موقعيت طرح ). ۱

  .مشخص شده است ۵جدول  در BgSMVهاي جدايه

ه بر اساس   كهاي غلات   ي پوتي ويروس  كرابطه فيلوژنتي 

 ۲ل  كش ـ شـده اسـت، در        ترسـيم  CP-UTRترادف ناحيـه    

هـاي مربـوط    ترادف كدر درخت فيلوژنتي  . شوديمشاهده م 

هــاي نــار جدايــهك در BgSMVهــاي مختلــف بــه جدايــه

MDMV ــاخه ــا در ش ــي  ، ام ــرار م ــه ق ــداي جداگان . گيرن

دام گـروه   ك ـ نيز هر  JGMV و   SrMV  ،SCMVهاي   ترادف

 نيـز در    ZeMV و   IJMV. دهنـد يل مـي  كاي را تش   جداگانه

لئوتيـدي بـين    كميـزان تـشابه نو    . گيرنـد رار مي  شاخه ق  كي

و بـين پـوتي   % ۹۰ بـيش از    BgSMVهـاي مختلـف     جدايه

.  درصد متغير اسـت    ۶/۵۴ -۸/۸۵ن  يهاي مختلف ب  ويروس

 و بيشترين   JGMVمترين ميزان تشابه بين اين ويروس با        ك

بـا  .  آمـد  دست  به MDMVدرصد تشابه بين اين ويروس با       

ــكبررســي درصــد شــباهت نو ــهلئوتي هــاي دي درون جداي

 بيشترين درصد شـباهت بـين دو جدايـه     BgSMVمختلف  

مترين شباهت بـين دو جدايـه   كو  ) ۸/۹۹(بهبهان و شوشتر    

  ).۷ و ۶هاي جدول ( آمددست به) ۴/۹۲(داراب و برازجان 

 CP-UTRبا همرديف سـازي چندگانـه تـرادف ناحيـه      

هـاي  هاي تعدادي از جدايـه     با ترادف  BgSMVي  ها  جدايه

MDMVــ ه تمــام كــ ژن مــشخص شــد ك موجــود در بان

 ژن  ۵´، در ناحيـه   BgSMVهاي تعيين تـرادف شـده        جدايه

CP  ،۹۰لئوتيد بيش از ك نوMDMV ۳ل كش( دارند.(  

  

 ـروند تغ   ـلئوتكرات در تـشابه نو يي  ـيدي  و BgSMVن ي ب

  CP- UTRه ي غلات در ناحيهاروسي وير پوتيسا

 

 بـا برنامـه  هـا  روسير ويروس نسبت به سايتشابه هر و

Simplotـ در ناح   ).۴ل كش ـ(د ي ـم گردي ترس ـCP- UTRه ي

ــشابهت   ــرح م ــشابه   ) Similarity Plot(ط ــاس ت ــر اس ب

 ۳´ بـه  ۵ ´ مختلـف از طـرف   يهـا  گـاه ي در جا  يديلئوتكنو

   به عنوان مبنـا قـرار   BgSMVسه  ين مقا يدر ا . ديم گرد يترس
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  .ک به کار برده شدنديلوژنتي فيهازيهاي غلات كه در آنال رس شمار و منشا پوتي ويروس.۴جدول 

Table 4. Accession numbers and origins of cereal potyviruses used in phylogenetic analysis 
 

virus accession No. strain or isolate country 

MDMV AF395135  Israel 

MDMV FM883223 Sz0705 Hungary 
MDMV AJ001691 MDMV-BU Bolgaria 
MDMV NC 003377 ACOL01003377.1 USA 
MDMV AM110758 SP Spain 
MDMV AJ416634 M3 Spain 
MDMV DQ973169 MDMV-Arg Argentina 
MDMV U007216 MDMV-JIL USA 
MDMV AJ542536 Sc/H Hungary 
JGMV U07218 JGMV-KS1 USA 
JGMV AF032404 Krish Australia 
JGMV Z26920 JGMV-AUST Australia 
ZeMV AF228693  Israeal 

IJMV AF533363 IJMV-Shiraz Iran 
SCMV D00948 Sc Australia 
SCMV U57354 A USA 
SCMV U57357 E USA 
SCMV D00949 SCMV-MDB USA 
SCMV AJ006200 SCMV-G952 Germany 
SCMV AJ271085 Zhejiang China 
SrMV U57360 SrMV-SCM USA 
SrMV U07219 SrMV-Sch USA 

BgSMV KC107758 Behbahan Iran 
BgSMV KC107759 Andimeshk Iran 
BgSMV KC113506 Shushtar Iran 
BgSMV KC113505 Ramhormoz Iran 
BgSMV KC113504 Jiroft Iran 
BgSMV KC107761 Bushehr Iran 
BgSMV KC107760 Borazjan Iran 
BgSMV KC113507 Darab Iran 

  

ن طـرح   ي ـدر ا . سه شدند يها با آن مقا   روسير و ي سا گرفته و 

ــه ترتBgSMV) ۴ل كشــ( ــ ب ــا ي  و MDMV ،SCMVب ب

IJMV ۴ل  كه در ش  كطور   همان. ن شباهت را داشت   يشتري ب 

 ۲۲۰لئوتيــدي حــدود كشــود، از موقعيــت نو يمــشاهده مــ

ه مربوط  كاين قسمت   . يابدبتدريج شيب منحني افزايش مي    

 تفـاوت زيـاد در ايـن        دهنده است نشان  CPبه ناحيه آميني    

 ۳۵۰لئوتيـدي حـدود     كسـپس از موقعيـت نو     . ناحيه اسـت  

. گـذارد اهش مـي  ك ـنواختي رو به    كل ي كشيب منحني به ش   

 تر بودن به خط مبنـا، بيـشترين         كاين قسمت به دليل نزدي    

 CPدهـد و مربـوط بـه ناحيـه ميـاني ژن             تشابه را نشان مي   

) Core protein) ( ناحيه حفاظت شده ژنCP (از . باشـد مي

  ، شـيب منحنـي بـا زاويـه         ۷۰۰لئوتيدي حدود   كموقعيت نو 
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ELNVYARQFFNDLPDYLADEVIDVKHQ/AGENVDAGQETEAQKEAKKKAAEEKKARE

TEAKRKQEAETKQKADEEARERQRVKEAADKKKAEDDAKKKAAEKPSGSGSAEKDK

DVDAGTLGSMTVPKLKAMSKKMRLPQAKGKNILHLDFLLQYKPQQQDLSNTRATKAE

FD*RWYEAVQKEYELDDTQMTVVMSGLMVWCIENGCSPNINGVWTMMD*GDEQRTF

PLKPVIENASPTFRQIMHHFSDAAEAYIEYRNSTEKYMPRYGLQRNLTDFSLARYAFDFY

EMSSRTPARAKEAHMQMKAAAVRGSNTRMFGLDGNVGETQENTERHTAGDVSRNMH

SLLGVQQGH 
 BgSMVهاي  هاي حفاظت شده پروتئين پوششي جدايه برشي و طرحيهاگاهيجا  موقعيت.۱شکل 

Fig. 1. Positions of cleavage sites and conserved motifs in CP of BgSMV isolates 

  

  

  BgSMVهاي  جدايهCPهاي حفاظت شده در  موقعيت طرح.۵جدول 

Table 5. Position of conserved motifs in CP of BgSMV isolates 
  

function Putative Amino acid position in BgSMV CP  Conserved motifs 

Aphid transmission 6-8 DAG 
Motif of coat protein 169-179 MVWCIENGSP 

N-terminal cleavage site of CP 83-87 K/DK/DV 
Motif of coat protein 272-277 QMKAAA 

RNA binding 145-189 R-X43-D 

  

  

  CP-UTRي غلات بر اساس ناحيه هاهاي مختلف پوتي ويروسنوکلئوتيدي گونه) Similarity( درصد تشابه .۶جدول 

Table 6. Nucleotide identity between cereal potyvirus species in CP- UTR region 
 

SCMV  SrMV BgSMV MDMV IJMV JgMV  

      JgMV 

     38.2-42.1 IJMV 

    61-72.2 38.1-41.5 MDMV 

   85.5-90.2 58.9-69.8 37-52.3 BgSMV 

  70.1-72.2 65.2-72.6 60.4-64.5 38.8-56 SrMV 

 56.3-61.5 59.3-66.6 62-65.2 62.2-63.3 38.1-52.7 SCMV 

  

اين تغيير  . يابد افزايش مي  CPمتري نسبت به ناحيه آميني      ك

ه نـسبت بـه   ك ـ است CPسيلي كربوكشيب مربوط به ناحيه     

بـا مبنـا     ).A-۴ل  كش ـ(متـر دارد    كناحيه آميني تغييرپذيري    

 مشخص شـد كـه تغييـرات در         SCMVس  قرار دادن ويرو  

ــاه ــاي نوجايگ ــروس  كه ــين دو وي ــدي ب  و BgSMVلئوتي

MDMV۴ل كش(سان است ك ي-B.(  

 

   BgSMV دريبيكنوتر يابيرد

ــا جدايــــه در يبيكوقــــوع نــــوتر ــه BgSMV يهــ  بــ

  نـشان داده  ( قـرار گرفـت   يمورد بررس ـ  BootScanروش
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  CP-UTR با يکديگر بر اساس ناحيه BgSMVهاي مختلف  درصد تشابه نوکلئوتيدي جدايه.۷جدول 

Table7. Nucleotide identity between BgSMV isolates in CP- UTR region 
 

Isolates Jiroft Ramhormoz Behbahan Shushtar Andimeshk Borazjan Bushehr Darab 

Jiroft         

Ramhormoz 99.3        

Behbahan 98.8 98.6       

Shushtar 99.1 98.9 99.8      

Andimeshk 98.1 98.2 98.2 98.3     

Borazjan 97.4 96.8 97.3 97.4 96.7    

Bushehr 97.8 98.3 97.8 97.9 97.7 97.8   

Darab 93 93.1 93.4 93.5 93.1 92.4 92.5  

  

ه ي ناح ي در بررس  ي مشخص يبيكچ نوع نوتر  يه). نشده است 

CP-UTR ـ ين و ي ا يها  جدايه   ـ و يا پـوت  روس ب  يهـا روسي

  .ص داده نشديگر غلات تشخيد

  

 ـ  ي درون گروه  يعي انتخاب طب  يبررس  يهـا   گونـه ن  ي و ب

   غلات يها روسي ويمختلف پوت

% ۵ در سـطح  Z-testو  Tajima’s test  يها براساس آزمون

با ( بود   dSمتر از   كها   ن گروه ي محاسبه شده ب   ي ها dNتمام  

 ـابر ا بن)  باشد dN=dSه  ك ه صفر يتوجه به فرض   ن انتخـاب   ي

)selection (ن يبنابرا.  نداشته است  يها حالت خنث   ن گروه يب

 ـ متـرادف و غ ينيزان جانش يم  يهـا   گـروه ير متـرادف بـرا  ي

 ـ م يهـا  آزمون. ديمختلف محاسبه گرد   ر ي ـ غ ينيزان جانـش  ي

 كي ـ يهـا   جدايـه ن  ي مختلف ب  يها در حالت ) dN(مترادف  

نـو  ي آم ينيه جانـش  كدهد   ي مختلف، نشان م   يها گونه وگونه 

هـا   ر گونه ي نسبت به سا   BgSMV يها  جدايهن  ي در ب  يدياس

ه درون كــ يدر صــورت). ۰/۰ ۸۷۹(ن اســت ييار پــايبــس

 محاسـبه   SCMV ۲۰۹۴/۰ و   MDMV ۱۶۲۸/۰ يها  جدايه

ن رونـد را    يز هم ي مترادف ن  يها ينيطور جانش  نيهم. ديگرد

ــسبت . داشــت ــ dN/dSن ــ نωا ي ــي ــهن يز در ب ــا جداي  يه

BgSMV ار را به خود اختـصاص داده اسـت        ن مقد يمترك .

ــورت ــ يدر صـ ــهه درون كـ ــا جدايـ ــ اMDMV يهـ ن يـ

  ).۸ جدول(د ي محاسبه گرد۳۶۵۳/۰نسبت

  

 بحث

 CP-UTR آمـده ناحيـه      دسـت   بـه هـاي   با بررسـي تـرادف    

ه پـروتئين   ك ـ مـشخص شـد      BgSMVهاي مختلـف     جدايه

نـو  يه با آم  كد است   ينو اس ي آم ۳۲۲ داراي   BgSMVپوششي  

هـاي  دون انتهايي آن در جدايهكشود و  ميد آلانين آغاز    ياس

 TGAهــا،  و در ســاير جدايــهTAA و بوشــهر كانديمــش

سازي چندگانه اين ويروس بـا سـاير         در همرديف . باشد مي

ه اين ويـروس    كاعضاي جنس پوتي ويروس، مشخص شد       

زي حفاظت شده در    كنيز همانند ساير اعضا داراي ناحيه مر      

سيلي اين كربوك آميني و    ه انتهاي ك  است، در صورتي   CPژن  

زي ك ـحفاظت شدگي بالا در ناحيه مر     . باشدناحيه متغير مي  

)Core region (      ژن پـروتئين پوشـشي مبـين اهميـت ايـن

 اســت CPهــاي ولكــناحيــه در ســاختار و هــم آيــش مول

)Shukla and Ward 1989(ه تنوع در ناحيه ك ، در حاليN-

terminal هـاي  يـت دهنـده نقـش ايـن ناحيـه در فعال           نشان

هاي ويـروس، ناقـل و      نشكاختصاصي ويروس و نيز برهم    

  از بـين پـوتي   ). Reichmann et al. 1992(ميزبـان اسـت   
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س ترادف نوكلئوتيدي ناحيه لوگرام بر اساين فيا.  دهديهاي غلات نشان م را با پوتي ويروسBgSMV که رابطه يکيلوژنتي درخت ف.۲شكل

CP-UTR    با روش Neighbour-joining و با استفاده از نرم افزار MEGA5شـاخه هـا نـشان دهنـده     ياعداد رو.  ترسيم شده است 

در اين آناليز از ويروس موزائيک رگه اي گندم به عنـوان  .کند يد مي را تائ ي هر کدام از آنهاست که گروهبند      bootstrappingدرصد  

out groupها نشان داده شده استهاي ويروس مربوط به هر گروه از ترادفدر سمت راست، گونه.  استفاده شده است .  
Fig. 2. Phylogenetic tree illustrating the relationships of BgSMV with other cereal potyviruses. The phylogram was generated 

by using the neighbour- joining method by MEGA5 from multiple alignment of CP- UTR sequences. The number of 
each branch indicates the percentage of bootstraps, which support the grouping at that made.  WSMV was used as an 

outgroup in this phylogram. The species acronyms present at the right of phylogram. 

  

لئوتيـدي  ك بيشترين تشابه نو   BgSMVهاي غلات،   ويروس

رغـم ايـن   علـي ). Zare et al. 2005( دارد MDMVرا بـا  

ــت نو  ــالا، در موقعيـ ــشابه بـ ــدي كتـ    ژن۱۰۸-۱۹۸لئوتيـ

CP ،BgSMVــ ــرادف ك ي ــادل  ك نو۹۰ ت ــدي مع  ۳۰لئوتي

در ). Zare et al. 2005( دارد MDMVآمينواسيد بيـشتر از  

ه ك ـتحقيق علاوه بر تأييد مطالعات قبلي، مشخص شد         اين  

لئوتيـدي  ك نو۹۰هاي آناليز شـده ايـن قطعـه    در تمام جدايه 

نتايج ايـن مطالعـه     . موجود و در موقعيت مشابهي قرار دارد      

 بـه   كنزدي ـ(چنين نشانگر حفاظت شدگي بـسيار زيـاد          هم

لئوتيــدي در ميــان ك نو۹۰در تــرادف ناحيــه )  درصــد۱۰۰

 ۹۰در مـورد نقـش ايـن        . ورد بررسـي بـود    هشت جدايه م  

  ولــي از . لئوتيــد و منــشأ آن اطلاعــي در دســت نيــستكنو
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Borazjan   : 

Bushehr    : 

Beh        : 

Shushtar   : 

Jiroft     : 

Ramhormoz  : 

Andimeshk  : 

Darab      : 

CUAJ001691 : 

MDU007216  : 

             

                                                                                                         

         *        20         *        40         *        60         *        80         *       100     

CATCAAGCTGGTGAGAATGTTGACGCTGGACAGGAAACTGAAGCACAGAAAGAAGCAAAGAAGAAAGCGGCTGAAGAGAAGAAAGCAAGAGAAACTGAAGCAAAA

CATCAAGCCGGTGAGAATGTTGATGCTGGACAGGAAACTGAAGCACAGAAAGAAGCAAAGAAGAAAGCGGCTGAAGAGAAGAAAGCAAGAGAAACTGAAGCAAAA

CATCAAGCTGGTGAGAATGTTGATGCTGGACAGGAAACTGAAGCACAGAAAGAAGCAAAGAAGAAAGCGGCTGAAGAGAAGAAAGCAAGAGAAACTGAAGCAAAA

CATCAAGCTGGTGAGAATGTTGATGCTGGACAGGAAACTGAAGCACAGAAAGAAGCAAAGAAGAAAGCGGCTGAAGAGAAGAAAGCAAGAGAAACTGAAGCAAAA

CATCAAGCTGGTGAGAATGTTGATGCTGGACAGGAAACTGAAGCACAGAAAGAAGCAAAGAAGAAAGCGGCTGAAGAGAAGAAAGCAAGAGAAACTGAAGCAAAA

CATCAAGCTGGTGAGAATGTTGATGCTGGACAGGAAACTGAAGCACAGAAAGAAGCAAAGAAGAAAGCGGCTGAAGAGAAGAAAGCAAGAGAAACTGAAGCAAAA

CATCAAGCTGGTGAGAATGTTGATGCTGGACAGGAAACTGAAGCACAGAAAGAAGCAAAGAAGAAAGCGGCTGAAGAGAAGAAAGCAAGAGAAACTGAAGCAAAA

CATCAAGCTGGCGAAAATGTTGATGCTGGACAAGAAACTGAAGCACAAAAGGAGGCAAAGAAGAAAGCAGCTGAGGAAAAGAGAGCAAGAGAAGCCGAAGCAAAG

CATCAAGCTGGTGAGAATGTCGATGCTGGGCAGAAGACTGAAGCACAGAAGGAAGCAGAGAGGAAGGCAGCTGAAGAGAATAAAGCAAAGGAAGCTGAGGCTAAA

------GCTGGTGAAAATGTTGATGCTGGGCAGAAAACTGACGCACAGAAGGAGGCTGAAAAGAAAGCAGCTGAGGAAAAGAAAGCGAAAGAGGCCGAAGCTAAA

catcaaGCtGGtGAgAATGTtGAtGCTGGaCAggAaACTGAaGCACAgAA GAaGCaaAgAaGAAaGC GCTGAaGAgAAgAaAGCaAgaGAa CtGAaGCaAAa

       

       

 :  105

 :  105

 :  105

 :  105

 :  105

 :  105

 :  105

 :  105

 :  105

 :   99

       

             

             

Borazjan   : 

Bushehr    : 

Beh        : 

Shushtar   : 

Jiroft     : 

Ramhormoz  : 

Andimeshk  : 

Darab      : 

CUAJ001691 : 

MDU007216  : 

             

                                                                                                         

    *       120         *       140         *       160         *       180         *       200         *

CGAAAGCAAGAGGCTGAAACAAAGCAAAAGGCAGATGAAGAAGCCAGAGAAAGACAAAGAGTCAGAGAAGCAGCTGATAAGAAGAAAGCTGAAGACGACGCTAAG

CGAAAGCAAGAGGCTGAAACAAAGCAAAAGGCAGATGAAGAAGCCAGAGAAAGACAGAGAGTCAGGGAAGCAGCTGACAAAAAGAAAGCTGAAGATGATGCTAAG

CGAAAGCAAGAGGCTGAAACAAAGCAAAAGGCAGATGAAGAAGCCAGAGAAAGACAAAGAGTCAAGGAAGCAGCTGACAAAAAGAAGGCTGAAGATGATGCTAAG

CGAAAGCAAGAGGCTGAAACAAAGCAAAAGGCAGATGAAGAAGCCAGAGAAAGACAAAGAGTCAAGGAAGCAGCTGACAAAAAGAAGGCTGAAGATGATGCTAAG

CGAAAGCAAGAGGCTGAAACAAAGCAAAAGGCAGATGAAGAAGCCAGAGAAAGACAAAGAGTCAAGGAAGCAGCTGACAAAAAGAAGGCTGAAGATGATGCTAAG

CGAAAGCAAGAGGCTGAAACAAAGCAAAAGGCAGATGAAGAAGCCAGAGAAAGACAAAGAGTCAAGGAAGCAGCTGACAAAAAGAAGGCTGAAGATGATGCTAAG

CGAAAGCAAGAGGCTGAAACAAAGCAAAAGGCAGATGAAGAAGCCAGAGAAAGACAAAGAGTCAAGGAAGCAGCTGACAAAAAGAAAGCTGAAGATGATGCTAAG

CGAAAGCAGGAAGCCGAAACAAAGCAAAAGGCAGATGAGGAGGCTAGAGAAAGACAAAGAACTAAAGAAGCAGCTGACAAGAAGAAGGCCGAAGATGAAGCTAAG

CAAAAG------------------------------------------------------------------------------------------GAAACCAAG

CAAAAA------------------------------------------------------------------------------------------GAAACTAAG

CgAAAgca ga gc gaaacaaagcaaaaggcagatga ga gc agagaaagaca aga   a  gaagcagctga aa aagaa gc gaaga GA gCtAAG

       

       

 :  210

 :  210

 :  210

 :  210

 :  210

 :  210

 :  210

 :  210

 :  120

 :  114

       

 

 
 

 

 

 

 

 

  

  

  

  

  

  

  

 ۹۰محل حـذف  .  موجود در بانك ژنMDMV با دوجدايه BgSMVهاي  جدايهين پوششي پروتئ۵ مقايسه چند رديفي ترادف ناحيه َ  .۳شكل

  . شود ي مشاهده م۲۰۱ا  ت۱۱۲ت ي در موقع MDMVيها  در ترادفيدينوکلئوت
Fig. 3. Multiple alignment of 5´-region at coat protein gene of BgSMV and MDMV isolates. The deleted 90nt region has been 

showed at position 112 to 201 corresponding to BgSMV isolates. 

  

) N-terminal(ه اين قطعه در ناحيه پايـاني آمينـي          ك ييآنجا

ره ويروس قرار گرفته و     كقرار دارد و اين ناحيه در سطح پي       

ي ماننـد انتقـال بـا       كرسد بيشتر در صفات بيولـوژي     يبنظر م 

 ويـروس نقـش داشـته باشـد،       -نش ميزبـان  ك ـشته و بر هم   

ي بـين   كهـاي بيولـوژي   بنابراين شايد بتـوان برخـي تفـاوت       

MDMV   و BgSMV        ين  مانند انتقال و دامنه ميزباني را به ا

  ).Revers et al.1999(لئوتيدي نسبت داد ك نوتفاوت

لئوتيدي ناحيـه   ك بر اساس ترادف نو    كدر آناليز فيلوژنتي  

CP-UTR   گـروه شـامل     ۶هـاي غـلات در      ، پوتي ويـروس 

JgMV  ،IJMV  ،SCMV،SrMV  ،MDMV    و BgSMV 

بنـدي قـرار     ته قابـل توجـه در ايـن تقـسيم         كن. قرار گرفتند 

ــروس   ــرفتن دو وي ــاخه MDMV و BgSMVگ  در دو ش

  .باشدجداگانه مي

لئوتيــدي كبــر پايــه مقايــسه چنــد رديفــي در ســطح نو

BgSMV    هاي غـلات مـشخص شـد        با ساير پوتي ويروس

 درصد شـباهت بـا    ۸۵/۸۷ با   MDMV پس از    BgSMVه  ك

SrMV  ،SCMV   و IJMV  ـ به ترت   و  ۳۵/۶۴،  ۶۵/۷۰ب بـا    ي

ه ك ـدهـد   ين قرابت را نشان م    يي درصد شباهت اضاف   ۹۵/۶۲

ــأت  ــيديي ــات قبل ــر مطالع ــود ي ب ــ ب ــسمتك    يه براســاس ق

    انجـــــام شـــــده بـــــودين پوشـــــشياز ژن پـــــروتئ
)Masumi and Izadpanah  2002(.  

 )Genetic similarity (يك ـبا مقايسه درصد مشابهت ژنتي

ه كــ  مــشخص شــد BgSMVهــاي مختلــف بــين جدايــه

ي بــين كرغـم وجــود انـشعابات در درخــت فيلـوژنتي    علـي 

 )Genetic diversity (يك ميزان تنوع ژنتي،BgSMVهاي جدايه

ه ميـانگين تـشابه     ك طوري هها بسيار پايين است، ب    بين جدايه 

مترين ميزان شـباهت مربـوط   ك درصد و ۱/۹۸ها  بين جدايه 

 و برازجـان و بيـشترين شـباهت         كهـاي انديمـش   به جدايه 

ن تنـوع   ي ـعلت ا . هاي بهبهان و شوشتر بود    مربوط به جدايه  

ميزبـان   - ويـروس كاملي نزدي ـك ـ به رابطه ته شايد بتوانك

ثير غير جنسي مرغ   كدليل ت ه  ه ب كرسد  نظر مي ه  ب. نسبت داد 

هـاي غيرجنـسي گيـاه،      و انتشار ويروس بـا انـدام      ) ريزوم(

املي بين ويروس و مرغ در طـول زمـان      كنوعي سازگاري ت  

  هـا  مـي در جدايـه    كوجود آمده و در نتيجه تنوع بـسيار         ه  ب
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   غلاتيهاروسي وير پوتينسبت به سا) B (SCMVو ) CP- UTR BgSMV) Aه ي طرح مشابهت در ناح.۴شکل 
Fig. 4. Similarity plot in CP- UTR region of BgSMV (A) and SCMV (B) against other cereal potyviruses. 

  
  

A 

B 

A 

B 
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۷۳  

   غلاتيروس هاي وي پوتيهان گونهي مختلف و بيها  در گونهيدينواسي آميني و نسبت جانشيکي تنوع ژنت.۸جدول 
Table 8. Genetic diversity and amino acid substitution ratios in different species and inter-species of cereal potyviruses 

  

  

a. ديمحاسبه گرد) دو به دو(ن  گونه ها ي هر گونه بطور جداگانه و بيها هي جداي برايکي و تنوع ژنتيدينواسي آمينيجانش 

b. نا مترادف ينيجانش )non- synonymous ( 

c. مترادف ينيجانش )synonymous ( 

a. Amino acid substitution and genetic diversity of isolates of each species separately and between species was calculated   

  

توان پائين بودن تنوع را به      در مواردي مي  . ايجاد شده است  

ــشار     ــاني و فـ ــه ميزبـ ــدوديت در دامنـ ــمحـ   ردي كاركـ

)Functional constraint (ــ ــان و  ك ــين ميزب ــه ب ه در رابط

، از طـرف ميزبـان بـه    )Host-virus interaction(ويـروس  

دهـد،  ه تنوع به ويـروس نمـي      شود و اجاز  ويروس وارد مي  

  ).Gorbalena 1992; Garcia-Arenal et al. 2001 (نسبت داد

 ينـدگ كرد به رغم پرا   كتوان اشاره   يه م ك يا تهكن ن يدوم

شور، وجـود تنـوع     ك جنوب   يهاع در استان  ي وس ييايجغراف

 از  يتوانـد ناش ـ  ين م يه ا كهاست  هين جدا ين در ب  ييار پا يبس

 ـتمام ا ه در   ك باشد   يطي مح آثار ر وجـود   ين منـاطق گرمـس    ي

  .دارد

  لئوتيــديكمقايــسه رونــد تغييــرات و تــشابه تــرادف نو

CP-UTR   در BgSMV    ها نـشان داد     با ساير پوتي ويروس

 IJMV و   MDMV  ،SCMVه اين ويروس به ترتيـب بـا         ك

 CP ژن   ۵´ايـن تـشابه در ناحيـه        . بيشترين شباهت را دارد   

 ۲۲۰لئوتيـدي  كمترين مقدار است و از حدود موقعيـت نو  ك

  dNb dSc ω =dN/dS Genetic diversity(π) 

BgSMVa  0.0879 0.3509 0.2505 0.026 

BgSMV MDMV 0.3061 0.7870 0.3889 0.120 

BgSMV SrMV 0.3669 0.6188 0.5929 0.326 

BgSMV SCMV 0.5707 0.9242 0.6175 0.313 

BgSMV IJMV 0.4635 0.7096 0.6532 0.370 

BgSMV JGMV 0.6039 0.8226 0.7341 0.559 

MDMV  0.1628 0.4456 0.3653 0.092 

MDMV SrMV 0.4702 0.7651 0.6146 0.326 

MDMV SCMV 0.6169 0.9717 0.6348 0.330 

MDMV IJMV 0.5095 0.8863 0.5748 0.376 

MDMV JGMV 0.7099 0.9678 0.7335 0.593 

SrMV     0.030 

SrMV SCMV 0.5213 0.6739 0.7735 0.346 

SrMV IJMV 0.4369 0.4984 0.8766 0.410 

SrMV JGMV 0.5334 0.5935 0.8987 0.569 

SCMV  0.2094 0.4099 0.5108 0.127 

SCMV IJMV  0.5214 0.8179 0.6375 0.372 

SCMV JGMV 0.6960 0.8889 0.7830 0.578 

IJMV     0.124 

IJMV JGMV 0.6170 0.6991 0.8827 0.572 

JGMV  0.0852 0.1531 0.5565 0.073 

All species  1.5921 2.3788 0.6693 0.363 
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ثر ك بـه حـدا    ۶۸۰ند و در حـدود      كتدريج افزايش پيدا مي   هب

 لكش ـ(شـود   م مـي  كتدريج  هرسد و سپس ب   مقدار خود مي  

   متغيرتــرين و ناحيــه ميــاني   CPناحيــه ابتــداي ژن  ). ۴

)Core protein (ترين ناحيه حفاظت شدهCPاست  .  

 ـ  يبيكعدم وقوع نـوتر     ير پـوت ي و سـا  BgSMVن  ي در ب

روس ي ـن و يامل مستقل ا  كدهنده ت   غلات نشان  يها روسيو

ــ ــوتيدر بـ ــ وين پـ ــدا روسيـ ــا و جـ ــ جغرافييهـ  ييايـ

)Geographical isolation( ن تـشابه  يبنـابرا . ن آنهاسـت يب

 ـ   يها نم  روسي و ير پوت ي و سا  BgSMVن  يب  ـدله  توانـد ب ل ي

ن يامل ا كتواند در ت  ي نم يبيكز نوتر ي باشد و ن   يبيكوقوع نوتر 

ن يبنـابرا .  آن نقش داشته باشـد     ياه  جدايهز  يروس و تما  يو

 بـا حفاظـت     هـا   جدايـه ه در تمـام     ك ـ يديلئوتك نو ۹۰قطعه  

ن يچنــ سان وجــود دارد و هــمكــيط ي بــالا در شــرايشــدگ

ران با وجود موانع    ي ا يروس در مناطق جنوب   ين و ينش ا كپرا

 يروس بـوم  ي ـن و ي ا يدهنده قدمت طولان   اد، نشان ي ز يعيطب

  .ران استيدر ا

هـاي   بـا ويـروس    SCMVلئوتيدي  كنوبا مقايسه ترادف    

ه روند تغييرات در تمـام طـول ناحيـه          كديگر مشخص شد    

CP-UTR   بين BgSMV   و MDMV سان اسـت و ايـن      ك ي

رونـد  .  دارنـد  SCMVدو ويروس بيشترين شـباهت را بـه         

ه ك ـتغييرات در طول اين ناحيه مـشابه رونـد قبلـي اسـت              

ين  متغيرترين و ناحيـه ميـاني، حفاظـت شـده تـر            ´5ناحيه  

ــسمت ژن  ــيCPق ــد م ــشابه   . باش ــاليز ت ــين در آن همچن

، SimPlot يهـا  بـا برنامـه  ) Similarity plot(لئوتيـدي  كنو

Bootscan   و MaxKai يبي بين   كگونه نوتر   هيچBgSMV  و 

 مـشاهده   MDMVژه  ي ـ غلات به و   يها روسي و ير پوت يسا

  .نگرديد

 زمـاني  SimPlot افـزار  نرم آمده از آناليز با دست بهنتايج  

دام بـه طـور جداگانـه بـه         ك ـ  هر MDMV و   BgSMV هك

هـاي  عنوان مبنا قرار داده شدند و بـا سـاير پـوتي ويـروس         

ه ايـن دو ويـروس بـا        ك ـغلات مقايـسه شـدند، نـشان داد         

زي ژن  ك ـخـصوص در ناحيـه مر     هديگر بيشترين تشابه ب   كي

CP             را دارند و پس از آن به ترتيـب بـا SCMV  ،SrMV  و 

IJMV    در مقايسه بين    . رند بيشترين شباهت را داSCMV  با 

 رونـد تغييـرات     BgSMV و   MDMVهاي ديگـر،    ويروس

دهنده تـشابه بـسيار زيـاد ايـن دو           ه نشان كمشابهي داشتند   

  . ديگر بودكويروس با ي

ــوع ژنت ــيتنـ در درون ) Genetic diversity, π(يكـ

 ك مختلف متفـاوت اسـت اگرچـه بـا تعـداد انـد             يها گونه

 در  يك ـيق از تنـوع ژنت    يان دق يان ب كز ام ين آنال ي در ا  ها  جدايه

متـر خواهـد بـود، امـا در         كر گـزوه    ين ز ي ا يها درون گونه 

 ـ يهـا  ، تفـاوت  يكيلـوژنت يسه با درخت ف   يمقا هـا   ن گونـه  ي ب

ــوان ــدار.  دارديهمخــ ــهدر درون π مقــ ــا جدايــ   يهــ

BgSMV ۰۲۶/۰ــرا ــراMDMV ۰۹۲/۰ ي و بـــ   ي و بـــ

SCMV ۱۲۷/۰   استفاده شده  يها  جدايهتعداد  . دش محاسبه  

 ـ    باًين سه گونه تقر   ياز ا  ن يمتـر ك BgSMV ي برابر اسـت ول

  .مقدار تنوع را دارد

 MDMVن گونه به    يتر كيه نزد ك SrMV يكيفاصله ژنت 

) ۳۲۶/۰(سان است كيروس ي است با هر دو وBgSMV و 

، ۵۹۲۹/۰ بـا مقـدار      SrMV و   BgSMVن  ي ب ω ارزش   يول

  .است۶۱۴۶/۰ با مقدار SrMV و MDMVمتر از ك

نـشانگر نقـش    ) ω) ۶۶۹۳/۰ل  ك ـن  يانگي ـن م ن بـود  ييپا

در تنـوع و  )  Negative selection (ي انتخاب منف ـياحتمال

 كيلوژنتي با روابط ف   ωر  يباشد و مقاد   يها م  ن گونه يامل ا كت

 ـ   .  دارد ي همخوان ها  گونهن  يب  و  BgSMVن  يبه عنوان مثال ب

MDMVــ ا ــ۳۸۸۹/۰ن مقــدار ي  SrMV و BgSMVن ي و ب

ز ين براســاس آنــاليــه اكــ اســت دهيــ محاسـبه گرد ۵۹۲۹/۰

ه تنـوع   ك ـ اسـت    يع ـيطب. رسد ينظر م ه   ب يعي طب كيلوژنتيف

رات يي ـم بـا تغ   يتوانـد رابطـه مـستق      ي م يزباني و م  ييايجغراف

 ـا.  داشـته باشـد    يدينـو اس ـ  ي آم يني و جانـش   يديلئوتكنو ن ي
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۷۵  

.  شـود  ييزا تواند منجر به گونه    ي م ياملكرات در روند ت   ييتغ

 ـبا توجـه بـه ا       يياي ـ و جغراف  يع ـي طب يزبـان يه تنـوع م   ك ـني

MDMV شتر از   ي بBgSMV  ه تنـوع   ك ـ اسـت    يهي است بد

 ـ ن يكي و تنوع ژنت   يديلئوتك نو ينيجانش بـه  . شتر باشـد  ي ـز ب ي

  .ه استيز قابل توجي نBgSMV يدارين جهت پايهم

) Shukla and Ward 1988 (لا و واردكشـو طبق نظريه 

در پــوتي ) Frenkel et al. 1989 (ارانكــل و همكــفرنو 

بـه  %  ۹۰هايي با شباهت بيش از      هاي غلات، سويه  ويروس

اين در حالي اسـت  . مي شوند ويروس محسوب  كعنوان ي 

ــآدامــــز و همه بــــر اســــاس مطالعــــات كــــ   ارانكــ

)Adams et al. 2004 ( درصــد در ۷۶-۷۷ميــزان تــشابه 

 ۹۰-۹۹هـا و     مرز بهينه گونـه    CPلئوتيدي در ژن    كسطح نو 

. هـا پيـشنهاد شـده اسـت       درصد تشابه به عنوان مرز سـويه      

لئوتيـدي بـالاي دو   ك آمده در مـورد تـشابه نو    دست  بهنتايج  

تـوان بـا    ، را مـي   )MDMV) ٪۹۰-۸۵ و   BgSMVويروس  

 ـيمنظريه  ه دامنـه  ك ـ) Mink et al. 1994 (ارانك ـ و همكن

 ـ   درصد را براي تمايز ويروس     ۸۹ تا   ۷۵تشابه    كهـاي نزدي

 ديگر بـا توجـه      از طرف . اند، مطابقت داد   ار برده كبه هم به    

 متفاوت مانند عدم توانايي انتقـال       كبه خصوصيات بيولوژي  

در )  آمينواسـيد  ۳۰(لئوتيـد اضـافه     ك نو ۹۰و وجود    به قياق 

ــي ژن   ــه آمين ــته   CPناحي ــا ش ــال ب ــايي انتق ــدم توان    و ع

R. maydis) Zare et al. 2005 (تـوان آن را بـه عنـوان    مي

 Potyvirus در جـنس   MDMV بـه    كياي مجزا و نزد   گونه

  . در نظر گرفت
 

  يسپاسگزار

ر ي و ســـايت مـــاليـــله نگارنـــدگان از حماين وســـيبـــد

 و  ياهي ـ گ يشناس ـ روسي ـقـات و  يز تحق ك ـ مر يها مساعدت

مانه يق صـم  ين تحق ي در انجام ا   يروس شناس ي و يقطب علم 

  .دي نماي مقدرداني

  

  منابع

 مراجعـه   يسيمتن انگل ) 23-21(جهت ملاحظه به صفحات     

 .شود
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Abstract 

Bermuda grass southern mosaic virus (BgSMV) is a widespread potyvirus inducing mosaic on Bermuda 

grass in warm regions of southern Iran. In this study, various geographical isolates of the virus were 

compared phylogenetically. Bermuda grass samples showing mosaic symptom were collected from Jiroft, 

Bushehr, Borazjan, Ramhormoz, Andimeshk, Shushtar, Behbahan and Darab. Viral RNA was extracted and 

reverse transcription polymerase chain reaction (RT-PCR) was conducted using specific primers for 

amplification of the 3′ region (CP- UTR) of the viral genome. PCR- products were cloned and sequenced. 

The sequences of CP- UTR region of BgSMV isolates were compared with each other and with available 

sequences of cereal potyviruses in the GenBank. Phylogenetic analyses showed that all sequences were 

grouped into six clades of BgSMV, Maize dwarf mosaic virus (MDMV), Sugarcane mosaic virus (SCMV), 

Johnson grass mosaic virus (JGMV), Sorghum mosaic virus (SrMV), Iranian Johnson grass mosaic virus 

(IJMV) and Zea mosaic virus (ZeMV). IJMV and ZeMV were grouped in the same clade. Among 

potyviruses, BgSMV was close to MDMV. However it had an additional 90- nucleotide stretch in frame (30 

amino acids) in the 5′ region of the coat protein compared with MDMV. This difference was consistent in all 

BgSMV isolates. The mean of the nucleotide similarity in CP- UTR region among BgSMV isolates was 

98.1% which indicates low level of genetic diversity in intra- population of BgSMV. Despite the high 

nucleotide sequence similarity between BgSMV and MDMV, differences between the two viruses in host 

range and serology, and presence of additional 90 nt in the 5' region of CP gene, make BgSMV a distinct 

potyvirus species close to MDMV.  

 

Keywords: Potyviruses, Phylogenetic analysis, MDMV, BgSMV, CP-UTR. 
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