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Abstract 

Objective 

Beet curly top Iran virus (BCTIV) is a destructive virus causing damage to agriculture industry 

annually. BCTIV has a circular single-stranded DNA genome with five open reading frames 

(ORFs): V1, V2 and V3 on genomic strand, and C1 and C2 on complementary strand. V2 acts as 

a suppressor of silencing interfering with this defense pathway. This study was aimed to determine 

the evolutionary characteristics and genetic structure of V2 among different BCTIV isolates. 

 

Materials and methods 

Total number of 31 BCTIV V2 nucleotide sequences were extracted from the GenBank and 

analyzed. The nucleotide sequence was aligned and the phylogenetic tree was drawn. Nucleotide 

polymorphism analysis was determined. Also, the occurrence of insertion-deletion polymorphism 

(InDel) was investigated. Nonsynonymous (dN) and synonymous (dS) substitution rates and 

dN/dS ratio were calculated in order to check the selection pressure on nucleotide sequences and 

V2 codons. Entropy analysis was also performed to investigate possible variations in nucleotide 

positions. 

 

Results 

Based on the host and geographical location, V2 sequences were placed in different clusters of 

the phylogenetic tree. 20 haplotypes and 94 polymorphic loci was detected. Haplotype and 
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nucleotide diversity was calculated as 0.963 and 0.06517, respectively. The mean nucleotide 

differences were 23.463. InDel polymorphism was not observed. The rates of dN and dS were 

calculated as -0.60699 and 0.03020, respectively, both of which were not significant. The dN/dS 

ratio was also -20.10201. Total number of 26 positions among the codons showed a positive value 

of dN/dS ratio, while 34 positions had a negative value. Also, at least 9 recombination events 

were observed. Entropy analysis showed that nucleotide position 247 has the most changes with 

an entropy rate of 0.93. 

 

Conclusions 

The results suggest that the variation in the nucleotide sequence of BCTIV V2 can be effective in 

suppressing gene silencing and the pathogenicity of different isolates in different hosts. The 

variability of this part of the virus genome may in the future lead to an increase in the range of 

host range of the virus or to overcome the resistance of plant varieties. 
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  چکیده

که ستتاهنه خستتارب قابل  های مخر  در ایران استتتیکی از ویرو  (BCTIV) رانیبوته چغندرقند ا یدگیچیپ رو یو هدف:

هی حلقوی است که پنج چارچو  خوانش باز ایِ تکاِندارای ژنوم دی BCTIVسازد. توجهی به صنعت کشاورزی کشور وارد می

شته ژنومی، و  V3و  V1 ،V2شامل  شته مکمل ژنومی دارد. چارچو  خوانش باز  C2و  C1بر روی ر علاوه بر نقش  V2برروی ر

شتن در  شانهدا سازی و بروز ن سرکو  های بیماری،همانند سیر دفاعی به عنوان یک  ست و با تداخل در این م شی فعال ا گر خامو

های در میان جدایه V2های تکاملی و ستتاختار ژنتیکی شتتود. این پهوهش با هدت تعیین ویهگیگیاه، منجر به پیدایش بیماری می

 انجام گرفت. BCTIVمختلف 

از بانک ژن استتتتخرا  و مورد واکاوی  BCTIVهای مختلف متعلق به جدایه V2توالی نوکلئوتیدی  31داد تع :هاروشمواد و 

ستتتازی توالی نوکلئوتیدی انجام شتتتد و ستتتپا درخت تبارزایی ترستتتیا گردید. واکاوی قرار گرفت، بدین ترتیب که ابتدا همردیف

ها مورد بررسی قرار ( در بین توالیInDel) حذت-ی واردسازیدشکلچنتعیین گردید و وقوع ها یتوال نیدر بنوکلئوتیدی  یچندشکل

به منظور بررستتتی فشتتتار انتخا  طبیعی بر روی  dN/dSنستتتبت و  (dS( و مترادت )dN) مترادتنا ینیگزیجا یهانرخگرفت. 

سی تغییراب احتمالی در جایگاه V2های های نوکلئوتیدی و رمزتوالی سبه گردید. واکاوی آنتروپی نیز برای برر های نوکلئوتیدی محا

 انجام گرفت.
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های مختلفی از درخت فیلوژنتیکی قرار گرفتند. واکاوی در خوشتتته V2های بر استتتا  میزبان و محل جغرافیایی، توالی :نتایج

شکل سانوکلئوتیدی منجر به  یچند شدیتوال نیدر ب پیهاپلوت 20 تعداد ییشنا شکل گاهیجا 94تعداد  و ها  ی و پیتنوع هاپلوتی با چند

ی چندشکلبود.  463/23ی نیز دینوکلئوت یهاتعداد تفاوب نیانگیممحاسبه گردید.  06517/0و  963/0نوکلئوتیدی به ترتیب برابر با 

InDel شد و در بین توالی شاهده ن شد  03020/0و  -60699/0های به ترتیب توالی نیز در مورد dSو  dN یهانرخها م سبه  محا

ها به ترتیب جایگاه در بین رمز  26و  34بود و تعداد  -10201/20نیز برابر   dN/dSدار نبودند. همچنین نستتتبت که هردو معنی

شان دادند. همچنین،  سبت را ن شاهده گردید. های نوکلئورویداد نوترکیبی در موقعیت 9مقدار منفی و مثبتی از این ن تیدی مختلف م

 بیشترین تغییراب را دارد. 93/0با نرخ آنتروپی  247نتایج واکاوی آنتروپی نیز نشان داد که جایگاه نوکلئوتیدی 

فعالیت ستترکو   ،BCTIVهای مختلف در جدایه V2موجود در توالی نوکلئوتیدی  تنوع کند کهنتایج پیشتتنهاد می گیری:نتیجه

این بخش از ژنوم  تغییرپذیری بعلاوه، .دهدویرو  را در میزبانان مختلف، تحت تأثیر قرار می زاییِبیماری خاموشتتتی ژن و شتتتدب

 .ارقام گیاهی گردد مقاومت بر غلبه یا در آینده منجر به افزایش دامنه میزبانی ویرو  است ممکن ویرو 

 .واکاوی نوکلئوتیدیویرو ، خاموشی ژن، آلودگی گیاه، پاسخ دفاعی، جمینی: هاکلیدواژه

 پهوهشی.: نوع مقاله
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 مقدمه

به حستتا   ایدن یکشتتور ها ریو ستتا رانیکشتتت چغندرقند در ا زایاز عوامل خستتارب یکیبوته چغندر قند  یدگیچیپ یماریب

بوته چغندرقند  یدگیچیپ رو یو یهابه نام Geminiviridae رهیمتعلق به ت رو یگونه و نیتوستتتن چند یماریب نی. ادیآیم

(Beet curly top virus, BCTVو ،)فیخف یدگیچیپ رو ی ( بوته چغندرقندBeet mild curly top virus, BMCTV ،)

 Beetبوته چغندرقند ) دیشتتتد یدگیچیپ رو ی(، و Spinach curly top virus, SpCTVبوته استتتفنا  ) یدگیچیپ رو یو

severe curly top virus, BSCTV )رانیبوته چغندرقند ا یدگیچیپ رو یو و (Beet curly top Iran virus, BCTIV )

هستند  یحلقو ( وsingle-stranded) هتک ایِاِنیژنوم د یدارا هارو یو نیا(. Heydarnejad et al. 2007شود )یم جادیا

انتقال  اند و یآبکشتت محدود به آوند هارو یو نیا ،افزون بر این. استتت( isometric) و جورترا دوقلوها به شتتکل آن یهاکرهیپ و



 1402، قدوم پاریزی پور و طهماسبی
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 دو گونه زنجرک چغندرقند مؤثری با طوربه اما  پذیر نیستتتت،امکان با دانهها رو یو نیاستتتت. انتقال ا دشتتتوارها آن یکیمکان

Circulifer tenellus   وCirculifer haematoceps ردیگیانجام م .(Harrison 1985; Bennett 1971) 

BCTIV سیعی از گیاهان دو لپه سفنا ، لوبیا، کدو و ای را آلوده میطیف و کند و علاوه بر چغندرقند، از خیار، گوجه فرنگی، ا

ست )ین علف هرز از خانوادهیونجه و چند شده ا صورب Heydarnejad et al. 2007های مختلف گیاهی جدا  (. طبق تحقیقاب 

برای اولین بار از نواحی مرکزی، جنو  شتترقی و جنوبی ایران گزارش شتتده  BCTIV(، 2007گرفته توستتن حیدرنهاد و همکاران )

سیدی پروتئین ست، که از نظر ترادت نوکلئوتیدی و آمینو ا ژن دارد.  این های موجود در بانکپوششی، تفاوب چشمگیری با جدایه ا

( ORFمطالعاب نشتتتان داد که این ویرو   به صتتتورب غالب در ایران وجود دارد.  این ویرو  دارای پنج چارچو  خوانش باز )

ست که از یک بخش بین ژنی ) شده ا سه چBolok Yazdi et al. 2008شوند )( آغاز میIRمحافظت  ارچو  خوانش باز به (. 

که بعد از -برروی رشته مکمل ژنومی  C2و  C1های چارچو  خوانش باز به نام 2بر روی رشته ژنومی و  V3و  V1 ،V2های نام

ساخته می شی  V1(. چارچو  خوانش باز Bolok Yazdi et al. 2008جای دارند ) -شودورود ویرو  به یاخته،  ش پروتئین پو

(CPرا رمز )کند که در انتشتتار ستتیستتتمیک ویرو  در گیاه و انتقال با زنجرک نقش دارد. چارچو  خوانش باز گذاری می V2 در

(. Rojas et al. 2005نقش مؤثری در حرکت ویرو  دارد ) V3استتت. چارچو  خوانش باز  مؤثر تکثیر ویرو  و ظهور علائا

را  Replication- associated protein (Rep)زی ویرو  یا پروتئین همراه با همانند ستتا C1ضتتمناچ چارچو  خوانش باز 

مستتتقیماچ در آلودگی ویرو  دخالت ندارد، اما به عنوان  C2برداری و تکثیر هزم استتت. گرچه کند که جهت نستتخهرمزگذاری می

علاوه بر نقش داشتن د که انهای انجام شده نشان داده(. همچنین، پهوهشRojas et al. 2005کند )زایی عمل میفاکتور بیماری

فعال است  BCTVگر خاموشی ژن در به عنوان یک سرکو  V2  باز خوانش های بیماری، چارچو در همانندسازی و بروز نشانه

های شتترکت کننده در (. بررستتی ژنLuna et al. 2017انجامد )و با تداخل در این مستتیر پدافندی گیاه، به پیدایش بیماری می

سازد. این یافتهژن می خاموشی سرکو  شکار  شیوه تکامل و تنوع ژنتیکی آنان را آ سویهها در پیشتواند  های نوین آگاهی پیدایش 

ستفادهبه علاوه، ویرو  و پایداری ژنتیکی گیاه، کاربرد دارند. .  های اخیر جهت مطالعه موجوداب سال در مولکولی یهاکیتکن از ا

ستردهو حفاظت یبوم ست )شده، کاربرد گ (. میزان Askari et al. 2010; Ghasemi Meymandi et al. 2016ای یافته ا

به عه جمعیتکیآمده از این تکندستتتتاطلاعاب  بل ارزیابی برای مطال های مختلف و درک های ژنتیکی، یکی از پارامترهای قا

 ;Alinaghizadeh et al. 2007; Mohamadipoor Saadatabadi et al. 2021هاست )های ژنتیکی بین جمعیتتفاوب

Mohammadifar and Mohammadabadi 2018). یملکول یهاکیمختلف با استتتفاده از تکن ینهادها مطالعه ن،یهمچن 

س ست )یها مفآن یبندطبقه یار مها و برایب د ی(. حفاظت باBarazandeh et al. 2016; Gholamhoseini et al. 2018د ا

مختلف  ینهادها یکیاب ژنتین خصوصییو تع ییشناسا یخاص باشد، لذا تلاش برا ینهادها یکینتاز منابع ژ یقیبر اسا  دانش عم

ک ی یکیژنت تنوع .(Bahador et al. 2016; Mohammadabadi et al. 2021; Gooki et al. 2019ت دارد )یار اهمیبس

 Askari etباشد )یر و مختلف مییمتغ یطین محیبه شرا یها، تکامل و سازگارتی، حفظ جمعیکیشرفت ژنتیپ یبرا یعنصر اساس
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al. 2008; Mohammadifar and Mohammadabadi 2011.)  ،خوانش های چارچو هدت این پهوهش واکاوی توالیلذا 

یه V2 باز نده بیماری پیچیدگی بوته در ایران، و تعیین  به عنوان گونه BCTIVهای در میان جدا چیره و اقتصتتتادی ایجاد کن

تواند اطلاعاب بیشتتتری از نحوه تکامل این ی تکاملی و ستتاختار ژنتیکی آن استتت. بررستتی تنوع نوکلئوتیدی این ژن میهاویهگی

 ویرو  آشکار سازد که در مهندسی ژنتیک برای تولید ارقام مقاوم کاربردی خواهد بود.   

 

 هامواد و روش

از بانک ژن استتتخرا  شتتد.  BCTIVهای از جدایه V2 باز خوانش توالی نوکلئوتیدی چارچو ها: سازی توالیهمردیف

سر  یهاهیجدا هایوالیت سازیفیهمردسپا  )کیاژن، آلمان(   CLC Main Workbench  افزاراز نرم گیریبهرهبا  ایرانسرا

(https://digitalinsights.qiagen.com/)  .نوکلئوتیدی  هایتوالیانجام شتتدV2 با برنامه  ستتازی شتتدهفیهمرد MEGA 

درخت فیلوژنتیکی ترستتیا ، 6.06، نستتخه (/https://www.megasoftware.net))دانشتتگاه ایالتی پنستتیلوانیا، ایاهب متحده( 

 مختلف هایمدلبا  ینیگزیجا هاینرخو لگو شد. اُ یابیاحتمال ارز بیشینه کردیبا روآمینو اسید  ای دینوکلئوت ینیگزیجا الُگوی. گردید

 گردید. برآورد

یدی کاویوا ند از میزان تنوع ژنی در بین ( dS( و مترادت )dN) رمترادتیغ ینیگزیجا یهانرخ: نوکلئوت بارت که ع

و  Muse-Gautرمز  ینیگزیجا الُگوی دراحتمال  بیشتتینهمشتتترک  یهایبا بازستتازهای مختلف از موجوداب، های جدایهژنوتیپ

سبه  1از رابطه . (Nei & Gojobori 1986) برآورد شد Felsenstein دینوکلئوت ینیگزیجا الُگوی ستفاده  dSو  dNبرای محا ا

( رمز نوکلئوتیدی thiمین )برای آی sبرابر است با مقدار  iS، رمترادتیغو  مترادت ینیگزیجابه ترتیب معادل  nو  sگردیدکه در آن 

شده   rو  سه  ست با تعداد رمزهای مقای سب نیانگیم یتکامل. نرخ (Nei & Gojobori 1986)برابر ا -جونز کمک الُگوی( با ی)ن

سته گاما )+ عیک توزی. (Jones et al. 1992) شد تخمین زده ،(Gتورنتون )+-لوریت س نرخ  یهاناهمگونی یسازالُگو ی( براGگ

 transitionی )انتقال ینینرخ جانشتتتی شتتتامل نیگزیجا یلگوها. اُ(Yang 1994) شتتتد به کار گرفته هامکان نمیا یتکامل

substitution)  نینرخ جانشتتت و( ی عرضتتتیtransversion substitution)، ژن  یبرا یدینوکلئوت فراوانیV2  پایه الُگویبر 

Tamura-Nei برآورد شد (Tamura & Nei 1993). ی هستند.دینوکلئوتهای این الگوها نشان دهنده میزان تغییر در توالی  

 

𝑛 &                                                                                                  (1رابطه  = (3𝑟 − 𝑆) 𝑆 = ∑ 𝑆𝑖 
𝑟
𝑗=1 

 

سا یبرا: V2 یتکامل توال یاسهیمقا واکاوی سید  یهامکان ییشنا  شمار ،یانتخاب یهاتیتحت محدود ویههآمینو ا

. مقدار گردیدبرآورد  6.06، نستتتخه MEGAبا برنامه  هاهمردیفدر  جایگاههر  یبرا dSو  dN ینیگزیجا یهانرخ نمیاتفاوب 
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dN-dS > 0 شواهد شار  یبرا یبه عنوان  شان دهنده  0 > ریکه مقاد یشد، در حالگرفته در نظر  ا مثبت انتخف شار ن  یمنفف

 DnaSPبا نرم افزار  پیهاپلوت گوناگونیها و پیاز هاپلوت شتتتماری نیتخم ،یکیژنت زیتما یبرا یآمار یها. آزمونبودانتخا  

 یدادهای. رو(Rozas et al. 2003گرفت )انجام ( /http://www.ub.edu/dnasp)دانشتتگاه بارستتلونا، استتپانیا( )  5.10.01

همچنین،  ر گرفت.مورد ستتتنجش قرا DnaSP 5.10.01با نرم افزار  V2 یهایتوال یدیوتنوکلئ یهایتوال میانبالقوه  یبینوترک

 های بالقوه نوترکیبی شناسایی شد.مورد بررسی قرار گرفت و مکان V2 باز خوانش چارچو  هایرخداد نوترکیبی در توالی

کاوی نالی: آنتروپ وا ناگونی یابیارز یبرا یآنتروپ زیاز آ گاههر  یدگیچیو پ گو  یدینوکلئوت هایدر توالی یدینوکلئوت جای

شتتانون با  یآنتروپمحاستتبه گردید.  Sherwin (2010بر پایه تعریف )شتتانون  یشتتد. آنتروپ بهره گرفته V2 باز خوانش چارچو 

معادل آنتروپی  iHو  iجایگاه در  j دیاستت ونیآم ای دینوکلئوت برابر استتت با فراوانی ijpکه در آن،  محاستتبه شتتد 2رابطه استتتفاده از 

شاخص  iهرجایگاه  ست.  ست با  jا صحیحی از Tو  A ،C ،Gبه ترتیب مربوط به نوکلئوتیدهای  4یا  3، 2، 1برابر ا تا  1، یا عدد 

و تنوع  یدگیچیکه پ ییهاجایگاهبه عنوان  0برابر با  یبا مقدار آنتروپ ییهاها. جایگاهدیاستتت ونیآممربوط به رمزهای مختلف  20

)دانشتتتتتگتتتاه دوبتتتلتتتیتتتن، ایتتترلتتتنتتتد(  ClustalW2افتتتزار . از نتتترمشتتتتتونتتتدیمتتت فیتتتتتتتعتتتر ،نتتتدارنتتتد

(https://www.ebi.ac.uk/tools/msa/clustalw2 به منظور تعیین ، V2 یدینوکلئوت هایبرای توالی شتتتانون یآنتروپ( 

 .استفاده گردید

 

𝐻𝑖 = ∑ 𝑝𝑖𝑗𝑙𝑜𝑔2 𝑝𝑖𝑗                                                                                                                                                                        𝑗 (2رابطه   

 

 نتایج

ستخراج توالی و همردیف های مختلف از جدایه V2 باز خوانش توالی نوکلئوتیدی متعلق به چارچو  31تعداد سازی: ا

BCTIV  ستخرا  و مورد واکاوی قرار گرفت )جدول و  V2 باز خوانش سازی توالی نوکلئوتیدی چارچو (. همردیف1از بانک ژن ا

سیا درخت تبارزایی از جدایه شان داد که این توالی BCTIVهای مختلف تر شهن شکل های مختلفی قرار میها در خو (. 1گیرند )

شه شامل پنج جدایهاولین خو ، JQ707945 ،JX987671 ،JQ707943  ،JQ707948شمارهای )ر  BCTIVاز  ی مجزا 

JQ707944)   با نرخ بوب استتتتر ما ) 62بودند که  ماریتی ندر  یه که از چغ به غیر از یک جدا ند.   Betaدر کنار ها قرار گرفت

vulgaris subsp. maritima شتتمار ( جدا شتتده بود )رJX987671ها از میزبان چغندرقند ( ستتایر جدایه(B. vulgaris )

، JQ707949 ،JQ707942شتتمارهای )ر  BCTIVاز  ی مجزا شتتامل هفت جدایهجداستتازی شتتده بودند. دومین خوشتته

JQ707941  ،JQ707940 ،JQ707938  وJX082259)   در کنار ها قرار گرفتند. تمامی  43بودند که با نرخ بوب استتتتر

ساB. vulgarisها از میزبان چغندرقند )جدایه شه( جدا سومین خو شده بودند.  شامل  زی  ست  شه ا از  جدایه 12که بزرگترین خو
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BCTIV    شتتمارهای  با ر  در کنار ها قرار گرفتند. در این خوشتته، دو جدایه 57بودند که با نرخ بوب استتترEU273816  و

JQ707951 ( ستر  باهیی ( B. vulgarisگیاهی ) یک گونه( تشکیل یک گروه خواهری دادند. این دو جدایه از 85با نرخ بوب ا

شده سازی  شترک جدا با  KC571252و  KC571253شمارهای  با ر  اند. همچنین دو جدایهو یک منطقه جغرافیایی )یزد( م

 .Bگیاهی ) ( تشتتکیل یک گروه خواهری دیگر را در این خوشتته دادند. این دو جدایه نیز از یک گونه87نرخ بوب استتتر  باهیی )

vulgaris) شمارهای اند. دو جدایه با ر و یک منطقه جغرافیایی )استان خراسان رضوی( مشترک جداسازی شدهMT459433 

از  اند. اولین جدایههای این خوشتته جداگانه قرار گرفتهاز ستتایر جدایه  50و  99نیز به ترتیب با نرخ بوب استتتر   KX533466و 

است. تعداد شش ( در یوزگاب )کشور ترکیه( جداسازی شده و دومین مورد از حشره زنجرک گزارش شده B. vulgarisچغندرقند )

شکیل JX966233و  MH751505 ،JX945570 ،JX945569 ،JX131633  ،JX131634شمارهای جدایه )ر  ( نیز ت

( از 97با نرخ بوب استتتر  باهیی ) (JX966233شتتمار ها، یک جدایه )ر یک زیرخوشتته را در این خوشتته دادند که در میان آن

ست. این جدایه از گیاه گوجه ضوی( Solanum lycopersicumفرنگی )سایرین جدا قرار گرفته ا سان ر ستان خرا سبزوار )ا ( در 

  دار نبود.ها در درخت تبارزایی از لحاظ آماری معنیجداسازی شده است. قرار گیری سایر جدایه

تنوع ، پارامترهای مختلف ژنتیکی نظیر تعداد و BCTIVر بررستتی ستتاختار ژنتیکی جمعیت به منظوواکاوی نوکلئوتیدی: 

شکل یهاگاهیجا ها، پیهاپلوت های از جدایه V2 باز خوانش های نوکلئوتیدی چارچو ی و تنوع نوکلئوتیدی موجود در بین توالیچند

سا هایتوال نی( در بH) پیهاپلوت 20 تعداد شد و واکاوی مختلف ویرو  شامل  یچندشکل یپارامترهاسایر (. 2شد )جدول  ییشنا

، تتا )در )etaTheta( اِتا از  تتا، (جایگاهتتا )در هر  ،(Piتنوع نوکلئوتیدی )(، HD) یپی(، تنوع هاپلوتS) یچندشتتکل یهاگاهیتعداد جا

نشتتان داده شتتده استتت.  2جدول  ( درK)ی دینوکلئوت یهاتعداد تفاوب نیانگیم ( وTheta-W)را نشتتان دادند.   S( از جایگاههر 

 رمترادتیغ ینیگزیجا یهانرخها مشتتاهده نشتتد. ( در بین توالیInsertion-Deletion [InDel]حذت )-ی واردستتازیچندشتتکل

(dN( و مترادت )dS)  باز خوانش های نوکلئوتیدی چارچو توالیدر مورد V2  محاستتبه شتتد که  3020/0و  -60699/0به ترتیب

انتخا  را با تفاوب  ،dN-dS کردیروبود.    -10201/20گیری و برابر نیز اندازه dN/dS(. نسبت p > 0.10دار نبودند )هردو معنی

ست ینشان دهنده انتخا  منف ،صفر ریز dN-dSکرد. مقدار  یابیارز V2های رمز( dN-dSو مترادت ) مترادتنا یهاکانم نیب ؛ ا

 V2جایگاه در طول ترادت   26تعداد  شتتتود.یصتتتفر به عنوان انتخا  مثبت در نظر گرفته م یباه dN-dSکه مقدار  یدر حال

در  (.2بود )شکل  118( متعلق به رمز شماره 34/5را نشان دادند و بزرگترین آن ) dN/dSشناسایی شدند که مقدار مثبتی از نسبت 

 91( متعلق به رمز شماره -55/16را نشان دادند و بزرگترین آن )جایگاه نیز شناسایی شدند که مقدار منفی از نسبت فوق  34مقابل، 

های نوکلئوتیدی ها بررستتی گردید و نتایج نشتتان داد که حداقل نه رویداد نوترکیبی در موقعیتبود. وقوع نوترکیبی در در بین توالی

 (.3مختلفی وجود دارد )شکل 
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که  BCTIVهای مختلف از جدایه V2 باز خوانش چارچوبهای نوکلئوتیدی متعلق به . جزییات توالی1جدول 

 از بانک ژن استخراج و مورد واکاوی قرار گرفت

Table 1. Details of nucleotide sequences belonging to the V2 gene from different BCTIV 

isolates, which were extracted from the GenBank and analyzed 

Reference Location Source GenBank 

Accession 

Number 

Isolate 

Bolok Yazdi et al. (2008) Yazd Beta vulgaris EU273816 Yazd 
 Shiraz B. vulgaris EU273817 Sh2 
 Kerman B. vulgaris EU273818 K 

Heydarnejad et al. (2013) Yazd B. vulgaris JQ707938 IR:Yaz:B15P:Sug:06 
 Shiraz B. vulgaris JQ707939 IR:Shi:B18K:Sug:06 
 Negar B. vulgaris JQ707940 IR:Neg:B19K:Sug:04 
 Kavar B. vulgaris JQ707941 IR:Kav:B22K:Sug:08 
 Kamal-Abad B. vulgaris JQ707942 IR:Kam:B23K:Sug:08 
 Kamal-Abad B. vulgaris JQ707943 IR:Kam:B24K:Sug:08 
 Negar B. vulgaris JQ707944 IR:Neg:B25P:Sug:08 
 Negar B. vulgaris JQ707945 IR:Neg:B26P:Sug:08 
 Dashtkar B. vulgaris JQ707946 IR:Dash:B29P:Sug:08 
 Negar B. vulgaris JQ707947 IR:Neg:B31K:Sug:08 
 Negar B. vulgaris JQ707948 IR:Neg:B32P:Sug:08 
 Negar B. vulgaris JQ707949 IR:Neg:B33P:Sug:08 
 Negar B. vulgaris JQ707950 IR:Neg:B34P:Sug:08 
 Yazd B. vulgaris JQ707951 IR:Yaz:B35K:Sug:06 

Soleimani et al. (2013) Sivand B. vulgaris JX082259 Siv 

Gharouni Kardani et al. 

(2013) 

Tabadkan 
 

Vigna 

unguiculata 

JX131633 IR:Tab:90:Cowpea:10 

 Dargaz V. 

unguiculata 

JX131634 IR:Dar:128:Cowpea:10 

Soleimani et al. (2013) Zarghan 
 

B. vulgaris JX912248 Zarghan 

Gharouni Kardani et al. 

(2013) 

Torogh B. vulgaris JX945569 IR:Toro:1B:Sug:10 

Gharouni Kardani et al. 

(2013) 

Bojnord B. vulgaris JX945570 IR:Boj:3Beet:Sug:10 

 Sabzevar Solanum 

lycopersicum 

JX966233 IR:Sabz:134T:Tomato:10 

 Homayejan B. vulgaris 

subsp. 

maritima 

JX987671 IR:Hom:Tu69:Seabeet:10 

 

 Chenaran B. vulgaris KC571252 Iran:Chenaran:5Beet:Sugarbeet:2010 
 Fariman B. vulgaris KC571253 Iran:Fariman:6Beet:Sugarbeet:2010 

Eini et al. (2016) Kaftarak S. 

lycopersicum 
 

KP410285 Kaftarak 

Kamali et al. (2017) Iran Leafhopper 
 

KX533466 BCTIV_IR_CZ7_2013 

 

Tahan and Heydarnejad 

(unpublished) 
 

Mashahd Capsicum 

frutescens 
 

MH751505 IR:Mash:Pep1:Pep:16 

 

Yıldırım et al. (2022) Yozgat 
 

B. vulgaris MT459433 Yozgat 
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های از جدایه V2سازی توالی نوکلئوتیدی چارچوب خوانش باز . درخت تبارزایی حاصل از همردیف1شکل 

 آورده شده است 1شمار در جدول . اطلاعات مربوط به هر رسBCTIVمختلف 

Figure 1. Phylogenetic tree resulting from multiple alignment of nucleotide sequence of V2 

gene from different BCTIV isolates. The information related to each census was given in 

Table 1 

 

نالیز تغییرابدر این : V2 باز خوانش چارچوب یدینوکلئوت یهایتوال یآنتروپ آنالیز عه، آ های توالی ژنتیکی مطال

با استتتفاده از روش انتروپی انجام گرفت. نتایج نشتتان داد که   BCTIVجدایه ایرانی  31در  V2باز  خوانش نوکلئوتیدی چارچو 
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در  V2 باز خوانش نوکلئوتیدی چارچو  هایبیشترین تغییراب را در بین جایگاه 93/0( Hxبا نرخ انتروپی ) 247جایگاه نوکلئوتیدی 

 (.4داشت )شکل  BCTIV  ایرانی هایجدایه

 

که در این مطالعه با  BCTIV های مختلف از جدایه V2های توالی DNA. پارامترهای چندشکلی 2جدول 

 ( مورد بررسی قرار گرفت6)نسخه  DnaSPاستفاده از نرم افزار 

Table 2. DNA polymorphism parameters of BCTIV V2 sequences examined in this study 

using DnaSP software (ver. 6) 

K Theta-

W 

Thetaeta Pi SD(HD) Var(HD) 

 

HD H S Population 

Size  

23.463 0.06710 0.07852 0.06517 0.022 0.00048 0.963 20 94 31 

 *S: Number of polymorphic (segregating) sites, h: Number of Haplotypes, HD: Haplotype (gene) 

diversity, Var(HD): Variance of Haplotype diversity, SD(HD): Standard Deviation of Haplotype 

diversity, Pi: Nucleotide diversity, Thetaeta: Theta (per site) from Eta, Theta-W: Theta (per site) from 

S, K: Average number of nucleotide differences. 

S: (، کننده کی)تفک یچندشکل یتعداد مکانهاh: پ،یتعداد هاپلوت HD: ژن(،  پیتنوع هاپلوت(Var(HD): پ،یتنوع هاپلوت انسیوار 

SD(HD): پ،یانحراف استاندارد تنوع هاپلوت Pi: یدیتنوع نوکلئوت، etaTheta: اتا ( ازتیتتا )در هر سا ،W-Theta:  تتا )در هر

 .یدینوکلئوت یهاتفاوت دادتع نیانگیم :S ،K ( ازتیسا

 

 بحث

( و خاموشی ژن هنگام ترانویسی post-transcriptional gene silencing, PTGSخاموشی ژن بعد از ترانویسی )

(transcriptional gene silencing, TGS(  .به عنوان سازوکارهای دفاعی در گیاهان مطرح شده است  )Ratcliff et al. 

1997; Carrillo-Tripp et al. 2007; Jovel et al. 2007; Raja et al. 2008 خاموشی ژن باعث کاهش همانندسازی .)

 Carrillo-Tripp etگردد )های بهبود یافته مشاهده میایِ ویرو  در بافتاِنویرو  در سلول شده و بدین ترتیب کاهش دی

al. 2007 .) ژن د خاموشینتواناند که میکرده رمزگذاریهایی را طی تکامل پروتئین ،سیستا دفاعی ها برای مقابله با اینویرو 

فعال  BCTVگر خاموشی ژن در به عنوان یک سرکو  V2 باز خوانش که چارچو  ه استنشان داد هارا سرکو  کنند. آزمایش

در این مطالعه، ساختار ژنتیکی   (.Luna et al. 2017انجامد )است و با تداخل در این مسیر پدافندی گیاه، به پیدایش بیماری می

و ترسیا درخت تبارزایی  V2 باز خوانش سازی توالی نوکلئوتیدی چارچو مورد بررسی قرار گرفت. همردیف V2 باز خوانش چارچو 

های متفاوتی مانند میزبانهایی که از های مجزایی قرار گرفتند. این تفاوب درباره جدایههای مختلف در خوشهنشان داد که جدایه

ها در مواردی باعث فرنگی و زنجرک جداسازی شده بودند، مشاهده گردید. همچنین موقعیت جغرافیایی جدایهچغندر ماریتیما، گوجه
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 خوانش در تنوع ژنتیکی چارچو  نتایج حاکی از تأثیر موقعیت جغرافیایی و میزبان ای گردید.های جداگانهها در خوشهقرار گرفتن آن

 بیانگر گردید کهمشاهده  منفی اریانتخا  بسفشار  کیشد، که در آن  تعیین dN/dSنرخ تکامل توسن شاخص  جینتادارد.  V2 باز

 .باشدمی ژن پایداری و مضر ژنتیکی تغییراب حذت طریق از انتخا  در تعادل

 

های در جدایه V2 باز خوانش مربوط چهارچوب خوانش چارچوب رمزاز نمونه  28در   dN-dS. 2شکل 

BCTIV .مترادف و مترادفنا هایمکان نینسبت با تفاوت ب نیا (dN-dS) شاخصدیآیبه دست م . dN-dS 

صفر ممکن  یبالا dN-dS است. در مقابل، شاخص نیپروتئ رییدر برابر تغ یانتخاب منف نشان دهندهصفر  ریز

تعداد  بیبه ترت dN و dS .شودیژن م ییمثبت باعث واگرا ای یقیتطب ابباشد که انتخ دهنده ایناست نشانه 

 هستند جایگاهدر هر  مترادفنامترادف و  یهانیگزیجا

Figure 2. The dN-dS along 28 samples of BCTIV V2 codons. This ratio is achieved by 

differences between nonsynonymous and synonymous positions (dN-dS). The dN-dS index 

below zero is consistent with negative selection against protein change. In contrast, a dN-dS 

index above zero may be an indication that adaptive or positive selection is driving gene 

divergence. dS and dN are the numbers of synonymous and nonsynonymous substitutions 

per site, respectively 
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ها درون ژنوم ویرو  است که نشان دهنده عدم فشار انتخا  این فشار منفی انتخا  احتماهچ به دلیل محافظت این توالی

( B. vulgarisچغندرقند )ی گیاهی یعنی  ها از یک گونهتواند به دلیل جداسازی اغلب این ژنطبیعی برای این ژن است. این امر می

را نشان دادند که نشان دهنده فشار مثبت  dN/dSمشاهده شدند که مقادیر مثبتی از نسبت  V2هایی در توالی باشد. همچنین، رمز

ایی با هبرد. با این حال، حضور رمزها را باه میها است که در نتیجه، احتمال تغییر و تنوع ژنتیکی در آنانتخا  بر روی این توالی

 در dN/dS مقدار کمترین و است. بیشترین V2های فشار منفی انتخا  نیز نشان دهنده عدم یکنواختی فشار انتخا  در طول توالی

 این در منفی و مثبت انتخابی فشار میزان باهترین دهنده به ترتیب، نشان که شد مشاهده( -55/16) 91 و( 34/5) 118 شماره رمز

 .باشدمی هارمز

 

 خوانش های نوکلئوتیدی چارچوبهای مختلف توالی. نمایی شماتیک از نه رویداد نوترکیبی در موقعیت3شکل 

 ( واکاوی گردید6)نسخه  DnaSPکه با استفاده از نرم افزار  BCTIVهای متعلق به جدایه V2 باز

Figure 3. Schematic view of nine recombination events in different positions of nucleotide 

sequences of V2 gene belonging to BCTIV isolates which were analyzed using DnaSP 

software (version 6) 

 

( نیز Potato mop-top virusمتعلق به ویرو  بوته جارویی ستیب زمینی ) 8Kگر خاموشتی این پدیده در مورد سترکو 

های های مختلف توالی(. علاوه بر این، وجود رویدادهای نوترکیبی در موقعیتTahmasebi et al. 2018مشتاهده شتده استت )
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با های مختلف آن است. نشان دهنده تنوع نسبی درون جمعیت BCTIVهای متعلق به جدایه V2 باز خوانش نوکلئوتیدی چارچو 

تنوع آن  اهان،یگدر  RNAی اموشتتخگرستترکوب کیبه عنوان نقش آن  نیو همچن BCTIV چرخه آلودگیدر  V2توجه به نقش 

( Hxبا نرخ انتروپی ) 247جایگاه نوکلئوتیدی  غلبه بر ارقام مقاوم باشد. ای گرید اهانیآلوده کردن گ یبرا یبزرگ دیممکن است تهد

شترین تغییراب را در بین جایگاه 93/0 شت. بنابراین،  BCTIVایرانی هایجدایه در V2 باز خوانش نوکلئوتیدی چارچو  هایبی دا

باشتتد مورد نیاز می BCTIVدر  V2 باز خوانش در عملکرد چارچو  247نوکلئوتیدی  مطالعاب بیشتتتری برای تعیین نقش جایگاه

 تغییراب نهایت، تواند مفید واقع شتتود. درهای ایرانی ویرو ، میکه در جهت شتتناخت عملکردهای مرتبن با این جایگاه در جدایه

 شتتتودمی داده احتمال که شتتتد یافت BCTIVهای متعلق به جدایه V2 باز خوانش چارچو  در( نوترکیبی و جهش) توجهی قابل

 اثرگذار مختلف در ارقام مختلف چغندرقند هایجدایه زاییبیماری قدرب ستترکوبگری این پروتئین در خاموشتتی ژن و شتتدب روی

 .باشند

 

های ایرانی در جدایه V2باز  خوانش نوکلئوتیدی چارچوبهای توالی ژنتیکی آنتروپی تغییرات . آنالیز4شکل 

BCTIV 

Figure 4. Entropy analysis of genetic changes of V2 open reading frame nucleotide 

sequences in Iranian BCTIV isolates 
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های مختلف از جدایه V2موجود در توالی نوکلئوتیدی چارچو  خوانش باز  تنوع کند کهنتایج پیشتتتنهاد می: گیرینتیجه

BCTIV باشتتد مختلف در میزبانان مختلف اثرگذار هایجدایه زاییبیماری فعالیت ستترکو  خاموشتتی ژن و شتتدب تواند درمی. 

ارقام گیاهی  مقاومت بر غلبه یا ویرو در آینده منجر به افزایش دامنه ویزبانی  استتت ممکن این بخش از ژنوم ویرو  تغییرپذیری

 .گردد

 یدر اجرا یمال یتبه خاطر حما خوزستان طبیعی منابع و کشاورزی علومدانشگاه  یاز معاونت محترم پهوهش :سپاسگزاری

  .شودیم یپهوهش حاضر سپاسگزار

 

 منابع

 با کرمان استان عسل زنبور تهاییجمع یکیژنت تنوع مطالعه( 1395بهادر یاسر، محمدآبادی محمدرضا، خضری امین و همکاران )

 . 186-192(، 1)13 دامی تولیداب پهوهشهای. ISSR نشانگرهای از استفاده

(. مطالعه تنوع ژنتیکی در چهار جمعیت بز کرکی راینی با استفاده از 1389عسکری ناهید، باقی زاده امین، محمدآبادی محمدرضا )

 . 49-56، 5. مجله ژنتیک نوین ISSRنشانگرهای 

 PCA یهاروش از استفاده با شتر یکیژنت ساختار یابیارز( 1395) قاسمی میمندی مهرداد، محمدآبادی محمدرضا ، منتظری مهدیه

 . 83-96(، 3)8ی. مجله بیوتکنولوژی کشاورزی سلسله مراتب یبندو خوشه

مجله علوم دامی (. 1390) نشانگرهای ریزماهواره برای مطالعه ژنوم گوسفند کرمانیکاربرد محمدآبادی محمد رضا ، محمدی فر آمنه

 .337-344(، 4)42 ایران
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