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چکیده   

باشد. به منظور ردیابی، تعیین پراکنش و می Potyviridae از خانواده Potyvirus متعلق به جنس (WMVویروس موزائیک هندوانه )

نمونه گیاهی مشکوک به آلودگی،  513شرقی و غربی، آنالیز فیلوژنتیکی این ویروس در مزارع مختلف کدوئیان استان آذربایجان

( به عنوان میزبان تشخیصی و تکثیری استفاده Cucurbita pepoای از کدو مسمایی )آوری شد. در مطالعات گلخانهمنطقه جمع 05از 

های برجسته زنی علایم متنوعی شامل بدشکلی، باریک و پاره شدن برگ به همراه تاولدو هفته پس از مایه WMV هایشد. جدایه

ها مطابق پروتوکل روحانی و همکاران ویروسRNA ( ایجاد نمودند. از گیاهان آلوده، C.pepo)سبز تیره و موزائیک روی برگ گیاه 

ها  از لحاظ تنوع علایم و منطقه نمونه که به عنوان نماینده از بین نمونه 35روی   RT-PCRتهیه گردید. واکنش  cDNA استخراج و

تکثیر  WMV باز از بخش عمده ژن پروتئین پوششیجفت  811ی ی قطعههای اختصاصانتخاب شدند، انجام شد. با استفاده از آغازگر

 هاییابی شدند. ترادفبرداری، به طور مستقیم ترادفبرمبنای تنوع علایم و محل نمونه WMVسه جدایه  PCR یافت. محصول

سازی شد. آنالیز همردیف GenBankترادف انتخاب شده از  22نوکلوتید از ژن پروتئین پوششی همراه با   081 آمده شاملبدست

و جدایه T1.Ahar گروه قرار داد که جدایه  5ها را در ، این جدایهWMVفیلوژنتیکی براساس ترادف نوکلوتیدی ژن پروتئین پوششی 

32.Tab  هایی از اصفهان، یزد، کرمان و تعدادی از کشورهای اروپایی در گروهشرقی در کنار جدایهاستان آذربایجان I رار گرفتند. ق

-آذربایجان استانT5.Nagd های اروپایی و اصفهانی قرار دارند. جدایه در یک زیرخوشه شامل جدایه Tab.32و  T1.Aharالبته جدایه 

   های مختلف جهان قرار گرفت.های ردیابی شده از قسمتدر کنار جدایه II غربی در گروه

 

 ، پروتئین پوششی، فیلوژنتیکی.   RT-PCR، بیولوژیکی، WMV کلمات کلیدی:  

 
 

   مقدمه  -1
 

کننده شماری از اعضای تیره کدوئیان هستند، گزارش شده است. کمتر ویروس و چهار ویروئید که آلوده 31در جهان بیش از 

].0[باشند ن و به لحاظ اقتصادی مهم میها بیمارگرهای رایج کدوئیااز نصف این ویروس
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گونه .]2،5[شوند ده کننده کدوئیان محسوب میهای اصلی آلواز ویروس  Potyviridaeاز خانواده   Potyvirusهای جنس ویروس

(، ویروس Watermelon mosaic virus, WMVویروس موزائیک هندوانه ) ویروس،کننده کدوئیان از جنس پوتیهای مهم آلوده

 ,Papaya ring spot virus-W( و ویروس لکه حلقوی پاپایا )Zucchini yellow mosaic virus, ZYMVموزائیک زرد کدو )

PRSV-Wویروس موزائیک هندوانه دارای ژنومی یک بخشی از نوع ]2،5[ باشند( می  .RNA  01153تک لای مثبت به طول 

این ژنوم  .برگرفته شده است کیلوداتون است، در 55( که وزن مولکولی آن CPنوکلوتید است که توسط یک پروتئین پوششی )

پروتئین باشد. این پلیاسیدآمینه می 5200پروتئین با ( واحد است که کدکننده یک پلیORFحاوی یک چهارچوب باز خواندنی )

، P1 ،HC ،P3 ،CI ،VPg ،Nia ،Nibهای پروتئین کوچک به نام 01شود به های پروتئاز که توسط ویروس کد میبه کمک آنزیم

CP  6و دو پروتئینK ای و ویروس رشته پیکره]. 3[کنند های کوچک نقش خاصی را ایفا میشود و هر یک از پروتئینشکسته می

دارای ساختار  5´و در انتهای  Vpgژنوم دارای ساختار  3´باشد. انتهای نانومتر می 02نانومتر و قطر  011-811قابل انعطاف به طول 

PolyA گونه  001ها دارد و بیش از ویروسدامنه میزبانی وسیعتری در مقایسه با سایر پوتی موزائیک هندوانهویروس  .]6[ باشدمی

 .]0[ کندتیره گیاهی را آلوده می 20گیاهی متعلق به 

سنجش تکاملی آنها و  ها و روابطی میزبان روابط بین ویروسها اطلاعات با ارزش و دقیقی دربارهنوکلوتیدی ویروس هایتوالی

ی درجات های کامپیوتری برای محاسبهتعداد زیادی از برنامه .گذاردتغییرات ژنتیکی در جمعیت یک ویروس در اختیار ما می

ی قایسههای نوکلوتیدی به ماند که با کنار هم قرار گرفتن توالیهای آنها بوجود آمدههای مرتبط یا نژادمشابهت یا مغایرت ویروس

تنوع  . ]8،8[دهند ط فیلوژنتیکی آنها ارائه میهای ویروس و رواباطلاعات جامع و قابل اطمینانی در مورد جدایه پردازند وآنها می

ت و تحمل زیسدهد در طول تغییر شرایط محیطباشد که به یک ویروس امکان میای ضروری در جمعیت ویروس میژنتیکی پدیده

 .]01[ر انتخابی تکامل حاصل نماید فشا

جدایه  52که تنوع مولکولی  2110در ایران مربوط است به کار دسبیز و همکاران در سال  WMVاولین گزارش از تنوع مولکولی 

به دنبال  .]00[ بررسی کردند CPژن  3´نوکلوتیدی از ناحیه  208جدایه( را بر اساس یک قطعه  8از نقاط مختلف دنیا از جمله ایران )

 2118. در سال ]02[ آنالیز کردند CPجدایه از مناطق مرکزی و جنوبی ایران براساس ژن  08، 2118آن شریفی و همکاران در سال 

( دو جدایه از استان خراسان، 0581. مرادی و همکاران )]05[ توسط دسبیز و لکوک تعیین گردید IR02-01جدایه ترادف کامل 

 CP( دو جدایه از استان یزد را براساس ترادف ژن 0586یک جدایه از ارومیه و معصومی و همکاران ) (0585قربانی و همکاران )

-نمونه WMVهای جهت تعیین جایگاه فیلوژنتیکی و تنوع بیولوژیکی جدایه. در این تحقیق ]05،03،06[ مورد بررسی قرار دادند

ن و منطقه سپس با توجه به گیاه میزبا ن شرقی و غربی صورت گرفت.برداری از برخی مزارع جالیزی مناطق مختلف استان آذربایجا

-Tab32و  T1Ahr-CP ،T5Ngd-CPی مربوط به ژن پروتئین پوششی سه جدایه RT-PCRبرداری و علایم بیماری، محصول نمونه

CP  دی آنها در های دنیا مقایسه شدند. توالی نوکلوتیبه طور مستقیم از دو جهت تعیین ترادف و از لحاظ فیلوژنتیکی با سایر جدایه

GenBank های دسترسی به ترتیب با شمارهMH711915 ،MH711919  وMH711921 نمود. است.به ثبت رسیده   
 

 هامواد و روش -2

 

 بردارینمونه -2-1

(، کدو C. moschata) حلوایی(، کدو Cucurbita pepoهای کدو مسمایی )از برگ ،0586 سال ماه مرداد تا اردیبهشت از 

 Citrllusو هندوانه ) (Cucumis meloخربزه ) (، C. Sativus(، خیار )Cucumis melon(، طالبی )C. maxima) تنبل

lanatnusر، باسمنج، بوته از مزارع جالیز اشنویه، اه کوتولگی و هابدشکلی، بندکفشی شدن برگ تاولی شدن، موزائیک، ( با علایم
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 هاینمونه انجام شد.برداری شیر، مرند، مهاباد، میاندوآب، نقده نمونهخان، سعیدآباد، شندآباد، عجبشهر، تبریز، دیزجبناب، پیران

 شدند.   جداگانه و در شرایط خنک به آزمایشگاه منتقل پلاستیکی هایکیسه در WMV با آلودگی به مشکوک

 WMVسازی بیولوژیکی و تکثیر خالص -2-2
 

های کلروتیک ایجاد کوبی و لکه( مایهChenopodium quinoaتره )گیاه سلمه بیولویکی ویروس، ابتدا بر روی سازیجهت جدا

ها، ( به منظور تکثیر و نگهداری جدایهCucurbita pepoمسمایی ) ی آنها، بر روی گیاه آزمون کدوی عصارهشده جدا و بعد از تهیه

 کوبی شد. مایه
 

 ای پلیمرازبرداری معکوس و واکنش زنجیرهواکنش نسخه -2-3
 

 هابرگ از کل RNA .شد استفاده ویروس منبع عنوان تکثیری، از این گیاهان به میزبان روی گیاه برهای ویروس جدایه تکثیر از پس

  از آغازگر معکوس  RTدر واکنش  cDNAجهت سنتز  .گردید استخراج( 0885) همکاران و روحانی روش مطابق

(ATTCACGTCCCTTGCAGTGTG 3` 5`مبتنی بر ترادف نوکلوتیدی بخشی از ژن رمزکننده )اده شد. ی پروتئین پوششی استف

 میکرولیتر 0 همراه به شده استخراج RNA میکرولیتر 5مکمل،  DNA( و ساخت RTبرداری معکوس )جهت انجام واکنش نسخه

 63 دمای در آنگاه و شده مخلوط میکروتیوپ در pmol/μl01معکوس  آغازگر محلول از میکرولیتر 0و  استریل دیونیزه مقطر آب

 روی بر عاسری هامیکروتیوپ ثانویه، ساختارهای مجدد تشکیل از اجتناب جهت سپس. شد داده قرار دقیقه 3 مدت به سانتیگراد درجه

 به دوم مرحله واکنش مواد عنوان به تهران، پیشگام شرکت Hyperscript RT Master mix میکرولیتر 3 و شدند منتقل یخ

 . گردید اضافه هامیکروتیوپ

مبتنی بر بخشی از منطقه ژنومی  WMVاز دو جفت آغازگر اختصاصی مراز  با استفاده ای پلی، واکنش زنجیرهcDNAبعد از تهیه 

 های مستقیمانجام شد که شامل آغازگرمیکرولیتر  23 نهایی حجم پروتئین پوششی، در

(5`GAATCAGTGTCTCTGCAATCAGG3`و ) 5) معکوس` ATTCACGTCCCTTGCAGTGTG 

ژنوم کامل به  8050-8020و  8858-8826پروتئین پوششی به ترتیب واقع در ناحیه  یرمزکننده ژن نوکلوتیدی ترادف بر مبتنی( `3

میکرولیتر از هرکدام از  3/0با  شده همراهساخته cDNAمیکرولیتر از  3/2است.  بدین منظور مقدار  EU660584رس شماره

  PCR master Mix Redمیکرولیتر  3/02میکرولیتر آب خالص دیونیزه و  0(، pmol01های مستقیم و معکوس )آغازگر

Mgcl2:1.5 mM–(2X)  ها اضافه شد.چرخه دماییتیوپبهPCR   5 مدت درجه سلسیوس به 85چرخه  یکعبارت است از 

درجه  31 ،(شدهسنتز هایرشته واسرشت جهت) دقیقه 0 مدت به درجه سلسیوس 85چرخه شامل  51، (اولیه واسرشتگی جهت) دقیقه

 و در انتها یک (ایاندی سنتز جهت) دقیقه 0 مدت به  درجه سلسیوس 02آغازگرها(،  اتصال جهت) ثانیه 53 مدت سلسیوس به

بدست  PCRدر نهایت محصولات  .انجام گرفت (ناقص هایرشته شدن کامل جهت) دقیقه 3 مدت به سلسیوسدرجه  02چرخه 

 درصد الکتروفورز  گردید. 0آمده، بر روی ژل آگاروز 
 

 هاو تجزیه وتحلیل داده WMVتعیین توالی بخشی از ژن پروتئین پوششی جدایه ایرانی  -2-4
 

نیا، محصول های دآنها در مقایسه با جدایههای این ویروس و همچنین بررسی جایگاه فیلوژنتیکی به منظور تایید کامل وجود جدایه

PCR شرقی و یک جدایه مربوط به استان آذربایجان غربی جهت تعیین توالی به شرکت از دو جدایه مربوط به استان آذربایجان

 از پس حاصل هایترادف از تعیین توالی شدند.  Automatic Sequencer 3730XLشگام تهران ارسال شد و با دستگاه پی

 دست به WMVپوششی  پروتئین ژن عمده بخش از نوکلوتید 081اندازه  ای بهعهقط آغازگرها، هایتوالی حذف تصحیحات، انجام

جفت بازی مربوط به ژن  081( مقایسه شدند.  قطعات 0)جدول  GenBankترادف انتخاب شده از  22ها همراه با این ترادف .آمد
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-ایهجد فیلوژنتیکی یرابطه بررسی منظور به. شدند سازی ردیفهم Clustal W2 برنامه  Mega7 افزارنرم پروتئین پوششی توسط

 دارای هایجایگاه تمامی حذف با Mega7 افزارنرم توسط Neighbor-Joining روش به فیلوژنتیکی درخت مطالعه، مورد های

  .شد ( ترسیمbootstrap) تکرار 0111براساس  و فواصل خطا،

 های موجود در بانک ژن جهت مقایسه و مطالعات فیلوژنتیکی مورد مطالعه در این تحقیق و جدایه WMVهای مشخصات جدایه  -0جدول 

 براساس ترادف نوکلوتیدی ژن پروتئین پوششی

 شماره دسترسی محل گزارش جدایه / نژاد میزبان

Cucumis melo BAR95.1 Spain AJ579491.1 

Cucumis melo MAL99.5 Spain AJ579524.1 

Watermelon TX29 USA KU246036.1 

Cucumis melon ESF.ES.2 Iran/Esfahan EU667640.1 

Cucumis sativus T1Ahr-CP Iran/Ahar MH711915.1 

Cucurbita pepo T5Ngd-CP Iran/Naghadeh MH711919.1 

Cucurbita pepo Tab32-CP Iran/Tabriz MH711921.1 

Colocynth KER.IJ.1 Iran/Kerman Eu667627.1 

Cucumis sativus YAZ.MO.1 Iran/Yazd EU667638.1 

Watermelon WMV-ShanXi China JX079685.1 

Pumpkin 596-6 Japan AB353119.1 

- WMV-Fr France AY437609.1 

- C06-666 France EU660588.1 

- FMF00-LL1 France EU660581.1 

- FMF03-141 France EU660583.1 

Zucchini A08-170 France JF273466.1 

Zucchini A08-160 France JF273465.1 

- FBR04-37 France EU660586.1 

Panax ginseng Buan4-1_2013 Sout Korea KT992070.1 

- Yeongiu7-3_2013 Sout Korea KU240108.1 

- Yeongjus-2012 Sout Korea KT992090.1 

Watermelon RKG2 India KM597071.1 
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 نتایج  -3
 

  WMVعلایم بیولوژیکی سه جدایه  -3-1
 

-T5Ngd( با علایم جدایه C. pepoبر روی کدو مسمایی ) WMVاز   Tab32-CP و  T1Ahr-CPعلایم ایجاد شده توسط دو جدایه 

CP  متفاوت است. به طوری که جدایهT1Ahr-CP  های برجسته سبز تیره، بدشکلی وموزائیک، تاولبر روی این میزبان علایمی از قبیل 

 را ایجاد کردند. در مقابل جدایه  های برجسته سبز تیرهموزائیک خیلی خفیف و تاولعلایم Tab32-CP  باریک شدن برگ و جدایه

T5Ngd-CP  (.0گردید )شکل سبب کوتولگی بوته، موزائیک خفیف و مرگ سریع بوته علایم  

 

 
-: علایم تغییرشکل، باریک شدن،  موزائیک و تاولAزنی شده با سه جدایه مورد بررسی. مایه Cucurbita pepoعلایم ایجاد شده بر روی  -0شکل 

: علایم T5Ngd-CP .C: علایم موزائیک خفیف، کوتولگی و مرگ سریع بوته توسط جدایه T1Ahr-CP .Bهای برجسته سبز تیره توسط جدایه 

 Tab32-CPهای برجسته سبزتیره توسط جدایه موزائیک خیلی خفیف و تاول

 RT-PCR  با استفاده از آزمون WMVشناسایی سه جدایه  -3-2 

 

-RTهای اختصاصی با آغازگربرداری و تنوع علایم بر مبنای گیاه میزبان، محل نمونه نمونه 35آوری شده ی جمعنمونه 513از بین 

PCR نمونه آلوده به  05 شدند که ازWMV  شکل ) جفت باز مربوط به پروتئین پوششی این ویروس تکثیر شد 811قطعاتی به طول

  (.2( )جدول2

 I(. گروه 5)شکل  براساس پروتئین پوششی در سه گروه واقع گردیدند WMVهای براساس درخت فیلوژنتیکی رسم شده، جدایه

جنوبی، یک جدایه از هند، دو جدایه از اسپانیا، سه جدایه از ایران )اصفهان، یزد، دایه از کرهشامل سه جدایه از فرانسه، یک ج

شامل یک جدایه از ایالات متحده  IIبود. گروه  Tab32-CPو T1Ahr-CP کرمان( و دو جدایه مورد بررسی در این تحقیق 

شامل دو جدایه  IIIمورد بررسی در این تحقیق بود. گروه  T5Ngd-CPامریکا، سه جدایه از فرانسه، یک جدایه از ژاپن و جدایه 

به  AJ307036.2با شماره دسترسی  ZYMVجنوبی، یک جدایه از فرانسه و یک جدایه از چین هست. یک جدایه از از کره

 عنوان فرد برون گروه در نظر گرفته شد.  
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با آغازگرهای منطبق بر بخشی از منطقه رمزکننده پروتئین پوششی  RT-PCRحاصل از  DNAدرصد قطعات  0الکتروفورز در ژل آگاروز   -2شکل 

WMV50: 0 . چاهکbp DNA Ladder ،2 جدایه :T1Ahr-CP ،3 جدایه :T5Ngd-CP ،6 جدایه :Tab32-CP 811. قطعاتی به اندارزه 

 است.جفت باز تکثیر شده
 

 در مناطق مختلف WMVبرداری گیاهان مختلف جالیزی و میزان آلودگی آنها به تعداد و محل نمونه -2جدول 

 0586شرقی و غربی در سال زراعی استان آذربایجان 

 برداریمحل نمونه
تعداد نمونه مورد آزمایش 

 RT-PCRتوسط 
 تعداد نمونه آلوده

 1 2 اشنویه

 2 5 اهر

 2 5 باسمنج

 1 2 بناب

 1 5 پیرانشهر

 2 5 تبریز

 1 2 خاندیزج

 1 2 سعیدآباد

 0 5 شندآباد

 0 3 شیرعجب

 2 8 مرند

 2 3 مهاباد

 0 5 میاندوآب

 0 6 نقده
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های شرقی و غربی و جدایهمربوط به استان آذربایجان  WMVهای درخت فیلوژنتیکی براساس ترادف نوکلوتیدی ژن پروتئین پوششی جدایه  -5  شکل

ها است. اعداد بالای شاخهذکر شده 0ها در جدول مشخصات جدایه neighbor joiningو روش  Mega7افزار استفاده از نرمموجود در بانک ژن با 

ورد های مدهنده فاصله ژنتیکی است. جدایهدهند. میله مقیاس در پایین سمت چپ نشانتکرار نشان می 0111 ( را براساس Bootstrapنتایج اعتبار سنجی )

 اند.شدهین تحقیق به رنگ قرمز نوشتهبررسی در ا

 
 تحقیق این در بررسی مورد WMV هایجدایه پوششی پروتئین عمده بخش بر منطبق نوکلوتیدی توالی تشابهات میزان -5 جدول

Tab-CP T5Ngd-CP T1Ahr-CP 
 

Ident 
E 

Value 

Query 

cover 
Score Ident 

E 

Value 

Query 

cover 
Score Ident 

E 

Value 

Query 

cover 
Score 

97% 0.0 99% 1288 93% 0.0 99% 1144 - - - - T1Ahr-CP 

94% 0.0 100% 1175 - - - - 93% 0.0 99% 1144 T5Ngd-CP 

- - - - 94% 0.0 100% 1175 97% 0.0 99% 1288 Tab32-CP 

 

 بحث -4

ای هاست. نیاز به ذکر است که بیماریکدوئیان یکی از محصولات مهم و عمده کشت شده در ایران به ویژه در شمال غرب کشور 

 ویروسپوتی جنس ویریده وپوتی خانواده های. ویروس]00[باشد ویروسی از مشکلات جدی در کدوئیان شمال غرب ایران می

 هایویروسپوتی اولین جزء WMV .]08[ باشندمی اقتصادی اهمیت بیشترین دارای و هستند گیاهی ویروس گروه بزرگترین

  .]08[ کندمی آلوده را کدوئیان که استشده کشف

محرز  RT-PCRدر مرحله بعدی با آزمون   WMVشده از مناطق مختلف در این تحقیق که آلودگی آنها بهآوریهای جمعنمونه

یروس در و شد، دارای علایم متفاوتی بودند و در هر منطقه بعضی از این علایم غالبیت بیشتری داشتند که احتمالا واریانت خاصی از

ها نمایان بود. در مزارع باشد در اغلب نمونه WMVتوانست حاصل از تیره که میآن منطقه غالب بود. البته علایم تاول برجسته سبز
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ت نسبی تواند ناشی از پایین بودن مقاومآلودگی محصول کدو مسمایی بیشتر از سایر محصولات کدوئیان مشاهده شد که این امر می

ای ها باشد. در این مطالعه از گیاهان محک نیز برده شده کدو مسمایی نسبت به سایر محصولات کدوئیان در این استانارقام استفا

ل متغییر ها به دلیاستفاده شد. در رابطه با استفاده از گیاهان محک هر چند که اتکا به این روش در ردیابی ویروس WMVردیابی 

باشد ولی در مواردی نتایج قابل توجهی با استفاده از گیاهان محک یطی، قابل اعتماد نمیهای گیاهی تحت شرایط محبودن واکنش

-RTهمچنین از روش حساس و دقیق . ]21[شود در شناسایی اولیه عوامل ویروسی و بررسی تفاوت علایم ناشی از آنها حاصل می

PCR   برای ردیابی و شناسایی مولکولیWMV  جفت باز از بخش عمده ژن پروتئین پوششی   811 استفاده شد. قطعهWMV 

بودند.  WMVشده آلوده به  RT-PCRهای درصد از نمونه 26 .نمونه تکثیر یافت 05از  C31°با دمای اتصال   PCRدر 

ز استفاده کرده بودند نی  WMVتولید شده با نتایج حاصل از سایر محققین که از این جفت آغازگر برای تشخیص   DNAقطعه

 .]20،22،25،25[داشت مطابقت 

تحقیق درباره تنوع ژنتیکی ویروس و نقشه پراکندگی جمعیت ویروس کمک به حل مشکلات ناشی از آن و نیز کمک به فهم 

ا هتعیین شده و موقعیت فیلوژنتیکی جدایه WMVهای . در این تحقیق قسمتی از توالی ژنوم جدایه]23[کند اپیدمیولوژی پاتوژن می

در تعیین روابط  C1رغم نظر برخی محققین مبنی بر استفاده از ترادف نوکلوتیدی ژن گرفته است. علیتجزیه و تحلیل قرارمورد 

یشترین ها بدر تجزیه و تحلیل فیلوژنتیک و تعیین روابط بین جدایه CP-UTRها، هنوز ناحیه ویروسهای پوتیفیلوژنتیک بین جدایه

های مقایسه ترادف است.نشان داده WMVتغییرات جالب توجهی را  NIb-CPتحلیل توالی ناحیه  تجزیه و. ]26[کاربرد را دارد 

 های موجود در بانک جهانیبا ترادف، پوششینوکلوتید از بخش عمده ژن پروتئین  081آمده در این تحقیق که هر یک شامل بدست

 و اهر از T1Ahr-CP جدایه .(5شکل ) گردیدند واقع گروه سه در پروتئین پوششی براساس WMVهای جدایه ژن نشان داد

 I گروه در ،(یزد و کرمان اصفهان،) ایرانی قبلی شده ردیابی هایجدایه و اروپا هایجدایه کنار تبریز در از Tab32-CPجدایه 

 گروه .گرفتند قرار اصفهانی و اروپایی هایجدایه شامل خوشهزیر یک در Tab-CP.32 و T1Ahr-CP جدایه البته. گرفتند قرار

I رارق گروه همین در نیز ژن بانک در شده ثبت ایرانی هایجدایه اغلب و است خاورمیانه و اروپا هایجدایه از وسیعی طیف شامل 

تشابه  .گرفت قرار جهان مختلف هایقسمت از شده ردیابی هایجدایه کنار در II گروه در T5Ngd-CP جدایه. ]05[ اندگرفته

های ردیابی شده از سایر نقاط جهان و قرارگیری آن در موقعیت دورتر نسبت به دو جدایه قبلی به جدایه T5Ngd-CPبیشتر جدایه 

-آوریای جمعاز منطقه T5Ngd-CPهای مختلف این ویروس در این منطقه باشد. جدایه دهنده پراکنش ژنوتیپتواند نشانمی

شد. اعث میها را ب. علایم این جدایه نیز متفاوت از بقیه بود و مرگ سریع بوتهیی دورتر از بقیه بودبود که از لحاظ جغرافیاشده

ه دارند. چرا ک بودند خصوصیات مشابهآوری شدههای نزدیک جمعهایی که از یک محل یا محلتوان گفت جدایهبنابراین می

های شابه هم بود. در مطالعه دینامیک و ژنتیک جمعیت ویروسنیز م Tab-CPو  T1Ahr-CPخصوصیات بیولوژیکی دو جدایه 

نژادهایی  شود کهکنند عموما اشاره میگیاهی، وقتی چندین نژاد یک ویروس در یک منطقه حضور دارند و علایم متفاوتی ایجاد می

اگرچه درخت . ]20[اند تقرار یافتهاند و به تازگی در منطقه جغرافیایی جدید اسآمدهتر در تکامل جدیدتر بوجودبا علایم خفیف

ها از مناطق ز جدایهگروه شدن بعضی امخوانی دارد ولی قرابت فیلوژنتیکی یا هفیلوژنتیکی در بعضی از موارد با توزیع جغرافیایی هم

. این توزیع ]28[کاملی با قرابت جغرافیایی ندارد  شود انطباقمی ها دیدهمختلف جهان با یکدیگر، همانطور که در بعضی از شاخه

تمال ها صورت گیرد و این مسئله احتواند تنها به وسیله ناقلین طبیعی یعنی شتهنمی WMVه دهد که انتشار جهانی و گستردنشان می

 .                   ]03[ کنددخالت انسان و به بیان دیگر انتشار با بذر را تقویت می

به دلیل اینکه  CP(. تغییرات ژن 5درصد بود )جدول  85-80های ایرانی مورد مطالعه نسبت به هم ژن پروتئین پوششی جدایه تغییرات

 . این ژن در انتقال با ناقل نیز نقش دارد دور از انتظار نیست
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های ردیابی شده باشد و جدایهدارای تنوع در علایم و همچنین ژنوتیپ می WMVه نتایج حاصل از این تحقیق بیانگر آن است ک

تواند ود میبندی فیلوژنتیکی نشان دادند که این خدر این تحقیق از لحاظ دو منطقه مختلف ژنومی موقعیت مختلفی را از لحاظ تقسیم

حث و ب های بیشتر این ویروس، این موضوع قابلی وقوع نوترکیبی در جمعیت این ویروس باشد. البته با بررسی توالیدهندهنشان

 باشد.بررسی کامل می
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Abstract 

Watermelon mosaic virus (WMV) is member of the genus Potyvirus in the family 

Potyviridae. To stady determine distribution and phylogenetic analysis this virus in 

cucurbits various fields of East Azarbaijan and West province, 305 plant samples suspected 

to be infected were collected from thriteen regions. Inoculation were done on the diagnostic 

hosts and propagation hosts cucurbita pepo. Two weeks after inoculation, WMV isolates 

caused various symptoms including leaf deformation, thin and torn with green blistering 

and mosaic on the leaf of Cucurbita pepo. Viral RNA was extracted from infected plant 

according to Rouhani et al’s protocol and cDNA was prepared. RT-PCR reaction was 

performed on 54 samples selected as representative of the samples, in terms of the diversity 

of symptoms and the region. Using specific primers, 800bp fragment was amplified of coat 

protein gene area of WMV. PCR products of three WMV isolates was directly sequenced 

based on the variety of symptoms and the region and was compared containing 780 nt from 

coat protein gene, along with 19 sequences selected from GenBank. Phylogenetic analysis 

based on the nucleotide sequence of coat protein gene placed these isolates in three groups 

where T1.Ahr and 32.Tab isolates of East Azarbaijan were placed next to some isolates 

from Isfahan, Kerman, Yazd and some European countries into group I. of course, T1.Ahr 

and 32.Tab isolates and ESF.ES.2 isolates from Isfahan and isolates from Europe were 

clustered into group I. T5.Nagd isolate of West Azarbaijan and isolates traced from 

different parts of the world were classified in group II.   
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