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وارد بر ژن پروتئین حرکتی ویروس برگ بادبزنی مو در  فشار انتخاب تنوع ژنتیکی و
  هاي ایرانیجدایه
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31/03/93تاریخ دریافت:  14/10/92 تاریخ پذیرش:   
 

  چکیده
را سلول - به- بویژه حرکت از یک سلولي هاي متعددهاي گیاهی نقشپروتئین حرکتی در ویروس

 Grapevine(ویروس برگ بادبزنی مو براي ایجاد آلودگی سیستمیک بر عهده دارد. پروتئین حرکتی در 
fanleaf virus, GFLV (به-سلولانتقال مسئول کل در پلاسمادسماتاها اي شبا ایجاد ساختارهاي لوله-

در  GFLVتنوع ژنتیکی ژن پروتئین حرکتی حاضر . در پژوهش استبان زدر گیاهان میویروس سلول 
-شرقی، آذربایجانربایجانذ، آمرکزيهاي هاي استانتاکستاناز آوري شده جمعهاي ایرانی جدایه
به این شد. تخمین زده شده بر آنها  فشار انتخاب واردوه بعلا. شدقزوین بررسی  و، اردبیل ، زنجانغربی

توسط آزمون نمونه  33 آنها که از میاننمونه به صورت تصادفی جمع آوري شدند  246 تعداد منظور
DAS-ELISA  آلوده بهGFLV آر سیپی- آرتیآزمون طی حرکتی ژن پروتئین . تشخیص داده شدند

هاي جدایه دودمان ازنالیزهاي فیلوژنی نشان داد که حداقل دو . نتایج آشدتعیین توالی سپس تکثیر و 
هاي حاصل از دادهپروتئین حرکتی در ایران وجود دارند. توالی ویروس برگ بادبزنی مو براساس 

این بررسی شده هاي که اندازه ژن پروتئین حرکتی در تمامی جدایهنشان داد این ژن تعیین توالی 
تید است که حاکی از عدم تحمل این ژن به رخدادهاي حذف یا اضافه نوکلئو 1044ویروس ثابت و 

هاي ایرانی و سایر در جدایهژن پروتئین حرکتی نشان داد که پارامترهاي ژنتیک جمعیت  باشد.می
اما میزان این فشار بطور یکنواخت  ،داردقرار شدیدي تحت فشار انتخاب منفی هاي این ویروس جدایه

 .ع نشده استبر روي این ژن توزی
 
  ، فیلوژنیژنتیک جمعیت، GFLV: هاهواژ کلید
  

  مقدمه
بایست هاي گیاهی براي ایجاد آلودگی میویروس

هاي اطراف سلول زنی شده بهپس از تکثیر در سلول مایه
در کل گیاه حرکت کرده و آلودگی و در نهایت 

در گام نخست براي ویروس لذا . دنسیستمیک ایجاد کن

سلول باید از پلاسمادسماتاها عبور کند -به-حرکت سلول
 5/1که قطر پلاسمادسماتا حدود است  در حالیو این 

این اندازه به قدري کوچک است که حتی . نانومتر است
ند کعبور  د از آنتواننمیهاي گیاهی ژنوم ویروس
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 فشار انتخاب وارد بر ژن... تنوع ژنتیکی ونوري نژاد زرقانی و همکاران: 

هاي گیاهی پروتئینی بنام ویروس از اینرو .)2002، 1(هال
هاي با که در ویروسکنند را رمز می 2پروتئین حرکتی

ویروس   اي آرانبه رشته  3اي تک لاي مثبت ژنوم آران
با و تعامل ساختارهاي ثانویه ه، با از بین بردن دیچسب 

. شود پلاسمادسماتاي میزبان باعث افزایش قطر آن می
ژنومی  اي آرانسلول خود و -به-انتقال سلولبدنبال آن 

-ه آلودگی سلولمنجر برا هدایت و در نهایت ویروس 

پروتئین حرکتی بعلاوه  .)2002(هال، شود  هاي مجاور می
(دیجک  شودبعنوان تعیین کننده میزبانی نیز محسوب می

هاي گیاهی یا بصورت ویروس .)1998، 4ستارا و جاگر
کنند و یا با ایجاد از پلاسمادسماتاها عبور می اي آران

درون اي شکل و بصورت ویرویون از ساختارهاي لوله
یکی از . )2006، 5(لوکاسکنند ها عبور میاین لوله
کند ویروس هایی که از استراتژي دوم استفاده میویروس

 ,Grapevine fanleaf virus( برگ بادبزنی مو

GFLV(  است. این ویروس عامل بیماري برگ بادبزنی
 80تواند تا و می )1970، 6و همکاران (هویتبوده  مو

و  لینک-(آندریتبین ببرد محصول را از  ددرص
بیماري برگ بادبزنی مو سه گروه از . )2004، 7 همکاران

و رگبرگ  9، موزاییک زرد8علایم شامل بدشکلی مسري
که  )1988، 11(مارتلی و ساوینوکند ا ایجاد میر 10نواري

-ویروس میدر ژنوم این تفاوت در علایم مربوط به تنوع 

گروه از علایم را  توان هر دوباشد چراکه در یک رقم می
یکی . )1391(نوري نژاد زرقانی و همکاران، د مشاهده کر

-پلیاي،  آرانهایی با ژنوم از منابع این تنوع در ویروس

و  باشدمراز ویروسی است که فاقد خاصیت تصحیح می
ها باعث حذف یافتهفشار انتخاب وارد براین جهش

                                                
1- Hull, 2002 
2- movement protein 
3- positive-sense single stranded RNA viruses  
4- Dijkstra & Jager 
5- Lucas 
6- Hewitt  
7- Andret-Link et al. 
8- infectious malformation 
9- yellow mosaic 
10- vein banding 
11- Martelli & Savino 

 دها خواهد بویا حفظ و انباشت این جهشو ویروس 
و  ؛ نوري نژادزرقانی2006، 12و ایگن (بیبریشر

 Nepovirusاز جنس  GFLV .)2012، 13همکاران
و  (سانفاچون Secoviridaeمتعلق به خانواده 

است  هاي ایزومتریکپیکرهو داراي ) 2009، 14همکاران
اي تک لا با قطبیت مثبت  آراندو قطعه  آن ازژنوم  که

-نامیده می 2-اي آرانو  1-اي آراناست که شکیل شده ت

و  سرگینی؛ 1991، 15و همکاران (ریتزنتالر شوند
این ژنومی هاي اي آران 5'انتهاي  .)1990، 16همکاران

-پیوي ویروس متصل به یک پروتئین کوچک به نام

-می 18آدنینیپلی ينیز داراي دنباله 3'و انتهاي  17جی

هاي ژنومی یک پلی پروتئین اي آراند. هر کدام از نباش
به  2-ايرمز شده توسط آرانپلی پروتئین . دنکنیم رمز

-ايانآر(در تکثیر  2AHPهاي بنام سه پروتئین کوچکتر
 2CCP(پروتئین حرکتی) و  2BMPنقش دارد)،  2
لینک و -(آندرت شودشکسته می )پروتئین پوششی(

  . )2004همکاران، 
هاي اولیه کشت از آنجا که ایران یکی از سرزمین

ه ب) 1988، 19(پیرسون و گوهیین رودمی انگور به شمار
باشد فلات ایران نیز  GFLVخاستگاه رسد نظر می
با  ).b2007، 21و همکاران ؛ سخندان بشیر1970، 20(وویتنز

هاي در نظر داشتن قدمت طولانی ویروس در تاکستان
العات بر روي ساختار طمایران در چند سال گذشته 

لاعات در مورد ژنتیکی این ویروس آغاز شده است و اط
بررسی  GFLVهاي ایرانی جدایه 22ن پوششییپروتی

 )2011و   b2007، و همکاران (سخندان بشیر شده است
طور کامل تعیین توالی شده ه آن ب 2-ايانآرو به تازگی 

                                                
12- Biebricher & Eigen 
13- Nourinejhad Zarghani et al. 
14- Sanfaçon et al. 
15- Ritzenthaler et al. 
16- Serghini et al. 
17- VPg (viral protein genome-linked) 
18- poly A 
19- Pearson & Goheen 
20- Vuittenz 
21- Sokhandan-Bashir et al. 
22- coat protein 
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. اما اطلاعات )2013(نوري نژاد زرقانی و همکاران است 
-جدایه اندکی در مورد پروتئین حرکتی این ویروس در

اي ایرانی وجود دارد و محدود به تعیین توالی آن در ه
(سخندان باشد چند جدایه از استان آذربایجان شرقی می

. یکی از دلایل این امر نبود )a2007بشیر و همکاران، 
هاي آغازگرهاي کارآمد و نبود اطلاعات در مورد توالی

 1لذا سعی شد تا آغازگرهاي دژنره هاي ایرانی بود،جدایه
تکثیر براي هاي دیگر نقاط جهان ساس توالی جدایهبر ا

ولی این آغازگرها نیز همراه با  حرکتی ارایه شودپروتئین 
(سخندان بشیر و  قطعات غیر اختصاصی بودند تکثیر

-ايانبا توجه به تعیین توالی کامل آر. )2009همکاران، 
هاي ایرانی امکان طراحی این ویروس در جدایه 2

تر و کارآمدتر براي مطالعه این اصیآغازگرهاي اختص
، ی(نوري نژاد زرقان هاي ایرانی فراهم شدژن در جدایه

در این پژوهش با طراحی آغازگرهاي رو این از). 2013
ایرانی هاي در جدایه پروتئین حرکتیژن  ،اختصاصی
GFLV  تکثیر، جمع آوري شده از چند استان کشور

هاي آن بررسی بخش وارد بر فشار انتخابتنوع ژنتیکی و 
با مطالعه ژنتیک جمعیت این ویروس و مقایسه آن  شد تا

ضمن هاي موجود در کشورهاي دیگر با سایر جمعیت
 ،GFLVبررسی وجود شواهد جدید در مورد خاستگاه 

براي ایجاد ارقام مقاوم  این ژناستفاده از کارایی احتمالی 
قرار  مورد بررسی GFLVهاي در مقایسه با سایر ژننیز 

  . گرفت
  هامواد و روش

  هاجمع آوري نمونه
هاي مشکوك به آلودگی طی دو سال متوالی نمونه

از  1391و  1390هاي در اواسط بهار و طی تابستان سال
بناب و حومه تبریز هاي شبستر، شیر امین، ملکان، تاکستان

شرقی)، ارومیه (استان آذربایجان  ربایجانذ(استان آ
، اردبیل (استان اردبیل)، )قزویناستان غربی)، تاکستان (

بر اساس ) مرکزياراك (استان  و زنجان (استان زنجان)

                                                
1- degenerate primers 

) 1988(مارتلی و ساوینو،  علایم توصیف شده توسط
  .جمع آوري شدند

   GFLVردیابی سرولوژیکی 
مشکوك از هاي در نمونه GFLVبراي ردیابی 
DAS-ELISA  تهیه شده توسط اختصاصی و کیت

و طبق روش پیشنهادي شرکت سازنده  2اشرکت بیورب
 15، هر 3ي زمینهافزودن مادهاز در نهایت پس . انجام شد

ها (جذب نوري دقیقه یک بار میزان تغییر رنگ چاهک
 90تا نانومتر) با دستگاه الیزا خوان  405در طول موج 

ها مورد سنجش قرار گرفت. معیار مثبت بودن نمونهدقیقه 
ا بالاتر از دو برابر میانگین ضریب میزان جذبی معادل ی
هاي منفی بود هاي مربوط به نمونهجذب نوري چاهک

  . )1998، 4دیجک ستارا و جاگر(
  5آر سی پی- آرتیانجام آزمون 

هاي گیاهان آلوده کل از برگاي  آران استخراج ابتدا
به روش (تشخیص داده شده در الیزا)  GFLVبه 

گرفت. مقدار  ) صورت1993( 6و همکاران روحانی
استخراج شده توسط کیت اي  آرانیکصد نانوگرم از 

SuperScript® III Reverse Transcriptase  از
با استفاده از آغازگرهاي  7شرکت لایف تکنولوژي

طراحی شده در این پژوهش و براساس روش پیشنهادي 
آغازگرهاي طراحی شده در شرکت سازنده انجام شد. 

هاي ایرانی جدایه 2-ايف آراناین پژوهش بر اساس تراد
GFLV  شماره)JQ071374  تاJQ071377با  ) و

انجام شد. Primer38استفاده از نرم افزار 

                                                
2- Bioreba 
3- substrate (4-nitrophenyl phosphate)  
4- Dijkstra & Jager 
5- RT-PCR (reverse transcription polymerase 
chain reaction)  
6- Rowhani et al. 
7- Life Technology 
8- http://biotools.umassmed.edu/bioapps/primer3_www.cgi 
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 فشار انتخاب وارد بر ژن... تنوع ژنتیکی ونوري نژاد زرقانی و همکاران: 

-'GFLV-2B-f: 5در این تحقیق از آغازگر پیش رو 
CTCTCACGGTCGAGCTYAATCTMG

GCTCG-3′  و آغازگر پس روGFLV-2B-r: 5'-
GCRGATGGTCGWACYRCYGGKGG

GCA-3′   ها و دماهاي توصیه شده غلظتو بر اساس
) استفاده شد.  1391توسط  نوري نژاد زرقانی و همکاران (

توسط الکتروفورز در ژل آر  سی پی-آرتیبررسی نتایج 
  انجام شد. TAEدرصد در بافر  1آگارز 
 

و آر  سی پی-آرتیسازي محصولات همسانه
  تعیین توالی نوکلئوتیدي 

هاي ی در جدایهسازي ژن پروتئین حرکتبراي همسانه
 InsTAcloneTM PCRکیت ، از GFLVایرانی 

Cloning Kit  و حاملpTZ57R  ساخت شرکت
   استفاده شد. 1فرمنتاس

آر و تولید  سی پی-مراحل اتصال محصولات آرتی
بر اساس دستورالعمل شرکت سازنده  2هاي مستعدسلول

براي تعیین مورد نظر انجام گرفت. پلاسمیدهاي نوترکیب 
(آلمان) ارسال شدند. هر  3به شرکت فور بیس لبتوالی 

 نمونه حداقل سه بار تعیین توالی شد.

  هاتجزیه و تحلیل داده
هاي هاي نوکلئوتیدي به دست آمده از واکنشداده

 )1999، (هل BioEditتعیین توالی توسط نرم افزار 

 .GeneDoc verمونتاژ و با استفاده از نرم افزار 

 5نیزیرهم چی )1997، 4نیکولاس(نیکولاس و  2.6.002
هاي فیلوژنی از نرم افزار براي رسم درخت شدند.

MEGA5 )و براي بررسی  )2008، 6کومار و همکاران
 Recombinationها از نرم افزار نوترکیبی بین جدایه

Detection Program version 3 (RDP3) 
 نرم افزار. استفاده شد) 2006، 7و همکاران (هیث

                                                
1- Fermentas 
2- competent cells 
3- 4BaseLab 
4- Nicholas & Nicholas 
5- alignment 
6- Kumar et al. 
7- Heath et al. 

DnaSP version 5.10 )2009، 8لیبرادو و روزاس (
هاي مختلف ژن وارد بر بخش فشار انتخاببراي محاسبه 

پروتئین حرکتی و محاسبه پارامترهاي ژنتیک جمعیت 
هاي مورد استفاده در توالی 9هايشمارهرساستفاده شدند. 

ي از جدایه .اندآورده شده 1جدول این آنالیزها در 
Arabis mosaic virus-NW ي ه عنوان جدایهب

هاي فیلوژنتیکی در تجزیه و تحلیل داده 10خارج از گروه
  استفاده شد.

  نتایج و بحث
اي با پادتن چند همسانه DAS-ELISAآزمون 

، آلودگی به بیماري نمونه 246بر روي  GFLVي هویژ
ها ردیابی کرد که مشخصات این نمونهنمونه  33را در 

واکنش است.  آورده شده 2بطور خلاصه در جدول 
) GFLVمثبت در آزمون الیزا (با پادتن اختصاصی 

هاي شمال غرب و بیانگر وجود این ویروس در تاکستان
مرکزي ایران بود. علایم گروه موزاییک زردي و رگ 

هاي مورد بررسی مشاهده شد. این نواري در تاکستان
 و ساوینو مارتلی علایم با علایم توصیف شده توسط

  داشتند.  مطابقت )1988(
با  آر  سی پی-آرتیدر  تکثیر شدهقطعات  ياندازه

 G2B.BamHI.as/G2B.EcoRI.as آغازگرجفت 
ي مورد ي قطعههاي الایزاي مثبت با اندازهبر روي نمونه

علاوه براي اطمینان از ه ). ب1انتظار مطابقت داشت (شکل 
تکثیر اختصاصی بودن آغازگرهاي مورد استفاده و عدم 

اي الیزا منفی آران يیک نمونهگیاهی، از  ئیکاسیدنوکل
 هايدر واکنش ،منفیکنترل عنوان ه کل استخراج و ب

هاي در هیچ یک از واکنشاستفاده شد. آر  سی پی-آرتی
اي سنتز نشد.منفی قطعه يهنمونبر روي انجام یافته 

                                                
8- Librado & Rozas 
9- Accession numbers 
10- out-group 
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 ورد استفاده در آنالیزهاي فیلوژنتیکیهاي ویروس برگ بادبزنی مو مها و سایر مشخصات جدایهرس شماره - 1جدول 
  واریته مو  کشور  رس شماره  نام جدایه
F13 NC_003623 France Muscat  
Nw  AY017338  Germany  Huxel  
ArMV-NW  AY017339  Germany  Pinot gris  
A 17a  AY780899  France  Chardonnay  
A17b  AY780900  France  Chardonnay  
A17d  AY780901  France  Chardonnay  
A 10a  AY780902  France  Chardonnay  
B 19a  AY780903  France  Chardonnay  
Vol45c 1  DQ922652  Slovenia  Volovnik  
Vol47c 1  DQ922653  Slovenia  Volovnik  
Vol50c 2  DQ922661  Slovenia  Volovnik  
Vol52c 1  DQ922667  Slovenia  Volovnik  
Vol54c 1  DQ922668  Slovenia  Volovnik  
Vol54c 2  DQ922669  Slovenia  Volovnik  
Vol55c 3  DQ922673  Slovenia  Volovnik  
Vol57c 3  DQ922676  Slovenia  Volovnik  
Vol57c 5  DQ922678  Slovenia  Volovnik  
GHu  EF426852  Hungary  Gloriae Hungariae  
La3-6  Fj831678  Iran  Tabriz  
WACH911  GQ332364  USA  Chardonnay  
WAPN165  GQ332365  USA  Pinot noir  
WAPN6132  GQ332366  USA  Pinot noir  
WAPN57  GQ332367  USA  Pinot noir  
WAPN173  GQ332368  USA  Pinot noir  
WAPN8133  GQ332369  USA  Pinot noir  
WAME1492  GQ332370  USA  Merlot  
WACF2142  GQ332371  USA  Cabernet franc  
WACF2142  GQ332371  USA  Cabernet franc  
CAZINA1  GU972571  USA  Zinfandel  
CAZINA2  GU972572  USA  Zinfandel  
CAZINA3  GU972573  USA  Zinfandel  
CAZINA4  GU972574  USA  Zinfandel  
CAZINA4  GU972574  USA  Zinfandel  
CAZINA5  GU972575  USA  Zinfandel  
CACSB2  GU972577  USA  Cabernet Sauvignon  
CACSB5  GU972580  USA  Cabernet Sauvignon  
CACSC1  GU972581  USA  Cabernet Sauvignon  
CACSC2  GU972582  USA  Cabernet Sauvignon  
CACSC3  GU972583  USA  Cabernet Sauvignon  
CACSC4  GU972584  USA  Cabernet Sauvignon  

  
توان نتیجه گرفت که قطعات سنتز شده در بنابراین، می

اند. مربوط به اسید نوکلئیک گیاهی نبوده آر سی پی-آرتی
تکثیر جداسازي و صحت تعیین توالی قطعات تکثیر شده 

هاي حاصل از تعیین دادهژن پروتئین حرکتی را نشان داد. 
ي در هفت جدایه GFLVژن پروتئین حرکتی  توالی

تعیین توالی شده در این پژوهش در پایگاه اطلاعاتی 
GenBank ژن پروتئین حرکتی  اند.دهه شیدانبه ثبت رس

نوکلئوتید طول  1044ها تکثیر شده در تمامی جدایه

تعیین  GFLV هايداشت که این اندازه در تمامی جدایه
و  2009سخندان بشیر و همکاران، توالی شده ثابت بوده (

a 2007و احتمالا نشان ) 2010، 1و همکاران ؛ اولیور
این ژن احتمالا  يي این است که تغییر در اندازهدهنده

براي ویروس مخرب است و هیچ گونه رخداد حذف یا 

                                                
1- Oliver et al. 
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 فشار انتخاب وارد بر ژن... تنوع ژنتیکی ونوري نژاد زرقانی و همکاران: 

 .شده شده بر حسب محل وگروه علایم مشاهده جمع آوريبرگ مو هاي تعداد نمونه - 2 جدول
  میعلانوع   ي مثبت در الیزاتعداد نمونه  آوري شدهي جمعتعداد نمونه  برداريمحل نمونه

  رگبرگ نواري  3  30  ملکان
 رگبرگ نواري  5  28  بناب

 رگبرگ نواري  2  18  تبریز و حومه

  موزاییک زردي  2  19  شیرامین
  موزاییک زردي  3  20  ارومیه
  رگبرگ نواري  3  24  زنجان
  موزاییک زردي  5  25  شبستر
  اراك

  اردبیل 
  قزوین

37  
23  
22  

3  
3  
4  

  موزاییک زردي
  موزاییک زردي
  رگبرگ نواري

    33  246  جمع
  

  
 GFLV )GFLV-2B-fپروتئین حرکتی  آغازگرهاي اختصاصیاستفاده از آر با سیپی- آرتیصولات الکتروفورز مح -1شکل 
از شرکت فرمنتاس با  GeneRuler DNA Ladder Mixمارکر : 1چاهک ) در ژل آگارز یک درصد. GFLV-2B-rو 

-Ir1-Qazvine ،Ir6-Bonab ،Ir4-Zanjan ،Ir3هاي: به ترتیب نمونه 8تا  2هاي چاهک، )SM0331شماره کاتالوگ (
Shir-Amin ،Ir2-Arak ،Ir5-Ardabil  وIr7-Urmia  اشندبمیکنترل منفی  9و چاهک.  

  
فشار انتخاب  .اضافه در این ژن براي ویروس قابل تحمل نیست

  تواند موید این فرضیه باشد.منفی شدید بر روي این ژن نیز می

ي هاپروتئین حرکتی جدایه نتایج مقایسات دوبدوي ژن
در سطح اسیدهاي نوکلئیک در این پژوهش تعیین توالی شده 

و   Ir4-Zanjanهايمشخص کرد که بیشترین تشابه را جدایه
Ir6-Bonab  ي درصد و کمترین تشابه را دو جدایه 4/99با
Ir6-Bonab  وIr5-Ardabil  درصد با یکدیگر  3/92با

- 7/87 (GFLV-F13)ي مرجع ها با جدایهاین جدایه. داشتند
دامنه تشابهات ژن پروتئین حرکتی . داشتند تشابهمدرصد  86
 7/77- 7/99در این مطالعه  GFLVهاي جدایهتمامی بین در 

  تعیین شد.در سطح اسیدهاي نوکلئیک درصد 

بر اساس  GFLVبه عبارت دیگر ژن پروتئین حرکتی 
درصد در سطح اسیدهاي نوکلئیک  3/22هاي بدست آمده داده

هاي ژن پروتئین حرکتی یسات دوبدوي توالیتنوع داشت. مقا
هاي تعیین توالی در سطح اسیدهاي آمینه نیز نشان داد جدایه

درصد تشابه داشتند. بیشترین  6/95- 8/98شده در این مطالعه 
با  Ir7-Urmiaو  Ir3-Shir-Aminهاي تشابه را جدایه

و  Ir6-Bonabهاي درصد و کمترین تشابه را جدایه 9/98
Ir5-Ardabil ي ها با جدایهداشتند. این جدایهGFLV-

F13 72/96 -1/95  درصد تشابه داشتند. در کل دامنه تشابهات
در سطح اسیدهاي  GFLVهاي ژن پروتئین حرکتی جدایه

 . درصد تعیین شد 9/87- 7/99آمینه 
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درخت ترسیم شده بر اساس توالی در  GFLVهاي جدایه
چهار گروه اصلی  اسیدهاي نوکلئیک ژن پروتئین حرکتی به

، CACSC3ي امریکایی سه جدایه. تقسیم بندي شدند
CACSC4  وCAZINA3 ي به همراه جدایهGHu  از

) و نزدیک به NT-GI1مجارستان در یک خوشه مستقل (
و  La3-6هاي قرار گرفتند. جدایه ArMV-NWجدایه 

La208-I1C1 ي دومهر دو از ایران در خوشه )NT-GII( ،
-Ir5ین توالی شده در این مطالعه یعنی هاي تعیجدایه

Ardabil ،Ir2-Arak ،Ir7-Urmia ،Ir3-Shiramin ،
Ir1-Qazvin ،Ir6-Bonab ،Ir4-Zanjan  به همراه بقیه

و  Kh12-7 ،X400-I2C1 ،S33-Iranهاي ایرانی جدایه
Kj18  در خوشه سوم)NT-GIII (هاي و سایر جدایه

GFLV  آلمان، اسلوونی) و  هاي اروپایی (فرانسه،شامل جدایه
قرار ) NT-GIV(هاي امریکایی در خوشه چهارم جدایه

هاي ایرانی در همانطور که گفته شد جدایه .)2(شکل  گرفتند
هاي مجزا از جدایه و NT-GIIIو  NT-GIIدو گروه 

متشکل از  NT-GIIIکشورهاي دیگر قرار گرفتند. گروه 
ي اراك جدایههاي ایرانی خود شامل سه زیرگروه بود. جدایه

)Ir2-Arak) اردبیل ،(Ir5-Ardabil) ارومیه ،(Ir7-

Urmia) و شیرامین (Ir3-Shiramin در زیر گروه (NT-

GIII-Cهاي (، جدایهS33-Iran،X400-I2C1  و
Kh12-7 در زیرگروه (NT-GIII-B هاي زنجان و جدایه

)Ir4-Zanjan) بناب ،(Ir6-Bonab) و قزوین (Ir1-

Qazvin در گروه (NT-GIII-A .قرار گرفتند   
هاي جدایه میاناز فرانسه نیز در  F13ي مرجع یعنی جدایه

در درخت  GFLV يهایهتمامی جدا امریکایی قرار گرفت.
ترسیم شده بر اساس توالی اسیدهاي آمینه ژن پروتئین حرکتی 

هاي جدایه .)3(شکل  تقسیم شدنداصلی گروه  سهبه 
CAZINA3 ،CACSC3 و CACSC4 اه به همرGHu 

 La208-I1C1و  La3-6هاي ، جدایهAA-GIدر گروه 
شامل  که GFLVي هاو سایر جدایه AA-GIIدر گروه 

قرار گرفتند.  AA-GIIIهاي ایرانی نیز بود در گروه جدایه

                                                
1- NT stands for nucleotide based tree, G refers 
Group and I stands for Latin number 1, ....  

باشد که دو زیر زیرگروه می چهارشامل  AA-GIIIگروه 
هاي شامل جدایه AA-GIII-Bو  AA-GIII-Aگروه 

هاي جدایه شامل برخی از AA-GIII-C لهستان، زیرگروه
) WAPN165 ،WACH911 ،WAPN6132مریکایی (ا

هاي ایرانی شامل برخی از جدایه AA-G III-Dو زیرگروه 
)Ir4-Zanjan،Ir6-Bonab ،Ir1-Qazvin  وKj18.بود ( 

هاي اروپایی و هاي ایرانی به همراه سایر جدایهجدایه يبقیه
  ).3(شکل  ار داشتندامریکایی در خوشه اصلی سوم قر

هاي ترسیم شده بر اساس شایان ذکر است که در درخت
، CACSC3ي امریکایی سه جدایهژن پروتئین حرکتی 

CACSC4  وCAZINA3 ي به همراه جدایهGHu  از
در یک گروه مستقل و نزدیک به  ،مجارستان در هر دو شجره

ArMV-NW  هاي جدایهقرار گرفتند. شرایط مشابهی براي
La3-6  وLa208-I1C1 .از ایران مشاهده شد  

، Ir4-Zanjanهاي هاي ایرانی نیز جدایهز بین سایر جدایها
Ir6-Bonab ،Ir1-Qazvin  وKj18  در یک گروه (به

هاي ایرانی عنوان گروه اصلی یا زیرگروه) مجزا از دیگر جدایه
هاي توان گفت که جدایهها میقرار گرفتند. با توجه به این داده

رانی حداقل داراي دو خط سیر تکاملی متفاوتند که در نتیجه این ای
توان بر اساس را نمی GFLVهاي ها و نیز سایر جدایهجدایه

منطقه جغرافیایی تقسیم بندي نمود. لذا براي تعیین استراتژي 
تنوع  کنترلی براي این ویروس باید به این مهم توجه داشت.

 17حداکثر  GFLVوششی ژنتیکی گزارش شده براي پروتئین پ
). بنابراین تنوع ژنتیکی 2010باشد (اولیور و همکاران، درصد می

 باشد.بیشتر از پروتئین پوششی آن می GFLVپروتئین حرکتی 

هاي حاصل از نتایج تخمین پارامترهاي جمعیتی داده 
اند. نسبت آورده شده 3ژن پروتئین حرکتی در جدول براساس 
Pia/Pis هاي دایهبراي تمامی جGFLV .کمتر از یک بود 

این بدان معناست که فشار انتخاب وارده بر پروتئین 
حرکتی از نوع منفی است. الیور و همکاران این فشار 

تا  0243/0هاي امریکایی انتخاب را بر روي جدایه
) 2012( 2)  و سخندان و ملچر2010(الیور و همکاران،  0693/0

                                                
2- Sokhandan-Bashir & Melcher 
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 فشار انتخاب وارد بر ژن... تنوع ژنتیکی ونوري نژاد زرقانی و همکاران: 

  
هایی با . شاخهGFLVهاي یم شده براساس توالی اسیدهاي نوکلئیک پروتئین حرکتی جدایهدرخت فیلوژنتیک ترس -2شکل 

: از اول Gهاي ایجادي بر اساس توالی اسیدهاي نوکلئیک؛ : گروهNTاند. درصد با هم ادغام شده 75بوت استرپ کمتر از 
هاي اصلی در انتهاي سمت هاي مربوط به گروهها هستند. زیرگروهگرفته شده؛ اعداد یونانی نشان دهنده گروه Groupکلمه 

اند و شماره زیرگروه پس از یک خط از شماره گروه اصلی آورده شده است. راست شکل و در درون مستطیل آورده شده
 دهند.ها را نشان میهاي اصلی یا زیرگروهي هر یک از گروهها محدودهپیکان
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. GFLVهاي اس توالی اسیدهاي آمینه پیش بینی شده پروتئین حرکتی جدایهدرخت فیلوژنتیک ترسیم شده براس -3شکل 
: از Gهاي ایجادي بر اساس توالی آمینو اسیدي ؛ : گروهAAاند. درصد با هم ادغام شده 75هاي با بوت استرپ کمتر از شاخه

هاي اصلی هاي مربوط به گروهرگروهها هستند. زیي گروهگرفته شده؛ و اعداد یونانی نشان دهنده شماره Groupاول کلمه 
اند. در انتهاي سمت راست شکل و در درون مستطیل و شماره زیرگروه پس از یک خط از شماره گروه اصلی آورده شده

  .دهندهارا نشان میهاي اصلی یا زیرگروهي هر یک از گروهها محدودهپیکان
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 فشار انتخاب وارد بر ژن... تنوع ژنتیکی ونوري نژاد زرقانی و همکاران: 

  
بر روي فشار انتخاب  اند.تخمین زده 045/0این فشار را 

تخمین زده شد  042/0پروتئین حرکتی در پژوهش حاضر 
که نشان دهنده فشار منفی و شدید بر روي این ژن 

باشد. دلیل این فشار شدید اهمیت این پروتئین در می
تواند باشد. از چرخه تکثیري و بیماریزایی ویروس می
 GFLVهاي آنجا که اندازه این ژن در تمامی جدایه

سراسر دنیا ثابت است و هیچ رخداد گزارش شده از 
اي سه تایی که با حفظ چارچوب خواندنی حذف و اضافه

تواند به ساختار باشد نیز در این ژن رخ نداده است، می
هاي احتمالی آن مربوط سه بعدي این پروتئتن وموتیف

ها توسط باشد و کوچکترین تغییر احتمالی در این جایگاه
شوند. این فشار بر ا حدف میفشار انتخاب منفی اصلاح ی

گیري شد و نشان داد ها نیز اندازهتک اسیدآمینهروي تک
که میزان فشار انتخاب در طول ژن پروتئین حرکتی 

مشخص  4 ). همانطور که در شکل4 یکسان نیست (شکل
است انتهاي آمینی پروتئین حرکتی تحت فشار انتخاب 

نتخاب مثبت منفی و انتهاي کربوکسیلی داراي فشار ا
، 56، 3هاي شماره هاي ایرانی اسید آمینهاست. در جدایه

تحت فشار انتخاب منفی شدید قرار دارند که  98و  72
ها نقش مهمی را در ایفاي رسد این اسید آمینهبنظر می

مطالعات هاي پروتئین حرکتی داشته باشند. نقش یا نقش
دلیل تفاوت بایست انجام گیرد تا بیشتري در این زمینه می

  آن معلوم شود.

  
  

هاي : تعداد جایگاهS: تعداد نمونه، GFLV .Nنتایج تخمین پارامترهاي جمعیتی براساس ژن پروتئین حرکتی   - 3جدول 
هایی که منجر به تغییر اسیدآمینه : تنوع جهشPia: تنوع نوکلئوتید، PiT: تنوع ژنتیکی بر اساس فرمول واترسون، Θ، 1افتراقی

  اند.هایی که منجر به تغییر اسیدآمینه شده: تنوع جهشPis، اندنشده
  

 
 

                                                
1- segregating sites 

 N S ΘW PiT Pia Pis Pia/Pis  منطقه جغرافیایی

08566/0 277 13 هاي ایرانیجدایه ± 

( 03238/0 ) 

09006/0 ± 

( 01441/0 ) 
02122/0  37593/0  056/0  

 343 16 هاي اروپاییجدایه
09901/0 ± 

)00125/0(  

10075/0  ± 

( 01478/0 ) 
01777/0  46690/0  038/0  

 340 19 هاي آمریکاییجدایه
09318/0  ± 

( 09318/0 ) 

10946/0  ± 

( 01378/0 ) 
02712/0  35503/0  057/0  

 468 48 هاتمامی جدایه
10120/0 ± 

( 02829/0 ) 

12560/0  ± 

( 00698/0 ) 
02600/0  61587/0  042/0  
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. محور طولی شماره مربوط GFLVهاي ایرانی ایهفشار انتخاب موجود بر روي آمینواسیدهاي پروتئین حرکتی جد - 4شکل
هایی که منجر به تغییر اسید : جهشdNهاي خاموش و : جهشdN-dS )dSها دهد و محور عرضها را نشان میبه اسیدآمینه

  دهد.اند) نرمال شده را نشان میآمینه شده
  
  

آنالیزهاي نوترکیبی انجام شده روي ژن پروتئین حرکتی 
، رخداد نوترکیبی جدیدي را مشخص GFLVهاي جدایه

هاي قبلی را تایید نکرد ولی آنالیزهاي انجام شده و گزارش
نمود. براي جزئیات بیشتر به منبع رجوع شود (نوري نژاد 

  . )2013و همکاران،  زرقانی
در کل تنوع ژنتیکی مشاهده شده در پروتئین حرکتی 

GFLV با ژنوم هایی ي قابل انتظار براي ویروسدر دامنه
). 2008، 1و همکاران اي مثبت بود (دافیاي تک رشتهآران

اي پلیمراز وابسته تواند ناشی از خطاي آنزیم آراناین تنوع می
) حین همانندسازي و یا در اثر رخدادهاي RdRpاي (به آران

) باشد. این 2013نوترکیبی (نوري نژاد زرقانی و همکاران، 
کاهش کارایی در چرخه تکثیر یا ها درصورتیکه با یافته جهش

بیماریزایی مواجه شوند  توسط فشار انتخاب منفی شدید 
شوند. آنالیزهاي فیلوژنتیکی حاکم بر روي این ژن حذف  می

ها داراي خط سیر تکاملی نشان داد که این ژن در بین جدایه
متفاوت بود و حداقل از چهار خط سیر تکاملی تشکیل شده 

ایرانی حداقل داراي دو خط سیر متفاوت هاي است که جدایه
بودند. از آنجا که ارقام مختلفی از مو در ایران وجود دارند 

تواند دلیلی بر سازگاري وجود این خط سیرهاي متفاوت می
                                                
1- Duffy 

تخصصی این واریانت هاي ویروسی با ارقام مختلف باشد. از 
سوي دیگر وجود فشار انتخاب مثبت در انتهاي کربوکسیل 

هاي ایرانی نشان از تثبیت برخی حرکتی در جدایهپروتئین 
ها در این ناحیه و افزایش کارایی پروتئین حرکتی و جهش

سازگاري بیشتر این پروتئین با میزبان در ایران شده است. این 
نوترکیبی گزارش شده نشان از قدمت امر به همراه رخدادهاي 

ال زیاد هاي ایران دارد و به احتمبالاي ویروس در تاکستان
هایی از این ویروس از ایران به سایر نقاط جهان توسط جدایه

هاي آلوده انتقال داده شده باشند و در آنجا با شرایط قلمه
که برخی از آنها بصورت  محیطی سازگار شده باشند چرا

اند و داراي گرفتهر راق 3و 2هاي کلاسترهاي مجزا در شکل
اند (نوري ین خود شدهتنوع ژنتیکی و رخدادهاي نوترکیبی ب

). از آنجا که تنوع ژن پروتئین 2013نژاد زرقانی و همکاران، 
شود در حرکتی بیشتر از ژن پروتئین پوششی است توصیه می

از پروتئین  2صورت استفاده از مقاومت ناشی از بیمارگر
حرکتی استفاده نشود و بجاي آن بهتر است از پروتئین پوششی 

  استفاده شود.

                                                
2- pathogen derived resistance (PDR) 
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