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 چکیده

(، تقریبا در تمامی نقاط کشت این محصول در دنیا گستررد  وتود ، و ی تی از موامت      Squash mosaic virus, SqMVویروس موزاییک کدو )
واشد. وه منظور شناسایی و وررسی ورخی از خصوصیات مول ولی ویتروس موزاییتک کتدو، در ستال     مهم خسارت و کاهش وازارپسندی این محصول می

آوری شد  توسط آزمتون  های جمعآوری شد. نمونهنمونه ورگی دارای ملائم جمع 62زارع ممد  کشت خروز  در اسران خراسان جنووی، تعداد از م 1394
ای وته  در این آزمون وا اسرفاد  از آغازگرهای اخرصاصی طراحی شد  مرووط وه پروتئین پوششتی، قععته  . مورد وررسی قرار گرفرندRT-PCR مول ولی 

های آلود ، یتک نمونته )شهرستران طتبس( انر تاب، و وتا استرفاد  از        های آلود  ت ثیر گردید. سپس از وین نمونهجهت شناسایی نمونه bp1900طول 
 ORFایزووله طبس دارای یک  RNA2جفت واز، طور کام  تعیین توالی گردید.  3271ویروس وه طول  RNA2آغازگرهای اخرصاصی طراحی شد ، 

 RNA2کند. مقایسه توالی پلی پتروتئین  آمینواسید را کد می 1009پایان یافره و پلی پروتئینی وه طول  UAG3148 آغاز و در AUG121وود  که وا 
درصتد( و   45/88های موجود در وانک ژن نشان داد، که جدایه تعیین توالی شد  دارای ویشررین درصد تشاوه در سعح نوکلئوتیدی )ودست آمد  وا جدایه

 82/86( وود  و کمرترین درصتد تشتاوه آن در ستعح نوکلئوتیتدی )     MF166754ای از اسررالیا )شمار  دسررسی درصد(، وا جدایه 59/90دی )آمینو اسی
(، KP223324درصد( وا جدایه اسپانیا )شمار  دسررستی   36/86و در سعح آمینواسیدی )( NC_003800ای از ژاپن )شمار  دسررسی درصد( وا جدایه

 EUهتایی از یتین )  طتبس درکنتار جدایته    -را در دو گرو  مجزا قرار داد که جدایه خراستان جنتووی   SqMVهای ای فیلوژنری ی جدایهه. وررسیوود

 ها وا ی دیگر است.دهند  قراوت این جدایه( و اسپانیا در یک زیرگرو  قرار گرفت که نشانAF059532(، آریزونا )421060

 
 RNA2 ، س موزاییک کدو، ایرانویرو یاوی،توالی: کلیدی هایواژه

 

   1 مقدمه

( ایران ی تی از پتنک کشتور اول تولیتد     2016ور اساس آمار فائو )
ویروس از روی کتدوئیان در ایتران    35کدوئیان در جهان است. حدود 

های اخیر ویروس موزاییک کتدو  (. در سال15و  2گزارش شد  است )
Squash mosaic virus, SqMV)ی وستیع، روی  ( وه دلی  گسرردگ

ثیر مهمی گذاشره و ممتلا وازارپستندی   أکمیت و کیفیت محصولات ت
 (.9و  3ها را کاهش داد  است )آن

( ی تتی از امیتتای جتتنس   SqMVویتتروس موزاییتتک کتتدو )  
Comovirus  زیر خانواد ،Comovirinae   و خانوادComoviridae 

                                                           
شناستی گیتاهی، دانشتیار و استرادیار     رری ویمتاری ترتیب دانشجوی دکوه -3و  2، 1

 پزش ی، دانش د  کشاورزی، دانشگا  فردوسی مشهدگرو  گیا 
 (Email: Mehrvar_M@yahoo.com               نویسند  مسئول: -)*

DOI: 10.22067/jpp.v33i1.73339 

است که توسط وذر، سوسک و وه صورت م انی ی منرق  شد ، وامث 
 Cucumisهای مهمی در دامنه وسیعی از گیاهان جنس ایجاد ویماری

مثبت  RNA(. این ویروس دارای ژنوم 6 و 5شود )می Cucurbitaو 
( کته هتر کتدام    RNA-1, RNA-2ای دو قستمری استت )  تک رشره

ای ونتام پتروتئین پوششتی وتزر  و     درون پوشش پروتئینی جداگانته 
پلی پروتئینی را  SqMVوس ویر RNA1(. 14گیرند )کویک قرار می

 VPgمراز ویروسی، هلی تاز، پروتئتاز و   کند که در ورگیرند  پلیکد می
ویروس کد کنند  پلی پروتئینی شام  پروتئین حرکری  RNA2وود  و 

(MP  (  پوشش پروتئینتی وتزر ،)Large Capsid Protein, LCP ،)
 واشد.( میSmall Capsid Protein, SCPپوشش پروتئینی کویک )

و  3هتر دو قععته ژنتتومی ویتروس دارای دم پلتتی آدنیلته در انرهتتای     
 (.6و  7هسرند ) 5در انرهای  VPgپروتئین 

رشدی همگتی از  ها و کمکلروز، موزاییک شدید، ن ی شدن ور 
(. این ویروس تتا  6روی کدو و خروز  هسرند ) SqMVملایم ویروس 
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مهوری یک گتزارش  کنون از آمری ا، اسپانیا، اسررالیا، ژاپن، یین و ج
 (.12و  4، 11، 19شد  است )

وا توجه وه موقعیت کشور در تولید این محصولات و از آن جا کته  
وررسی مول ولی صورت گرفره ور روی این ویروس محدود وه پژوهش

(، لتذا ایتن   17و  13واشد )های شمشیری و نصرآوادی و هم اران می
 ی انجام گردید.ویروس RNA-2تحقیق وا هدف تعیین توالی کام  

 

 هامواد و روش

 بردارینمونه

ی خروتتز  نمونتته 46تعتتداد  1396در وهتتار و تاوستتران ستتال   
(Cucumis melo مش وک وه آلودگی وه ویروس )SqMV  که دارای

هتا  ملایمی مانند موزاییک، تاولی، وندکفشی شتدن و ودشت لی وتر    
آوری اد جمعهای طبس، وشرویه و گناووودند، از مزارع مرعدد شهرسران

 شدند.
 ویروس RNAاستخراج 

 RNeasyکت ، از کیتت استر را  )    RNAوه منظتور استر را    

Mini Kit)RNA  شتترکت کیتتاژن(Qiagen-Germany)   استترفاد
سازی شد  طبتق دسترورالعم  شترکت ستازند      خالص RNAگردید. 

 های وعدی مورد اسرفاد  قرار گرفت.جهت آزمایش
 

 RT-PCR (reverse transcription-polymeraseآزمووو 

chainreaction) 

، تعداد سته  SqMVویروس  RNA-2وه منظور تعیین توالی کام  
پوشان وودند، ور اساس ایزوله ژاپتن   جفت آغازگر که دارای منعقه هم

( وته صتورت دستری طراحتی گردیتد      NC-003800)شمار  دسررسی 
 (.1)جدول 

 20(، وته حجتم نهتایی    cDNAدر واکنش ساخت رشره م مت  ) 
می رولیرتر   2می رولیرر از آر. ان. ا. ک  اسر را  شد  وا  3می رولیرر ،

می رولیرتر آب دیتونیز     5/8( و 1)جتدول   S-R1از آغازگر اخرصاصی 
دقیقه  10درجه سیلسیوس وه مدت  65دمای  م لوط و می روتیوب در

می رولیرتر وتافر    dNTPs ،4می رولیرر م لوط  2قرار داد  شد. سپس 
x5 وتردار مع توس )  می رولیرر آنزیم نست ه  5/0 واکنش وThermo 

scientificReverse Transcriptase    وه م لتوط ااتافه گردیتد  و )
گتتراد درجتته ستتانری 42دقیقتته در دمتتای  60می روتیتتوب وتته متتدت 
 (.20ترموسای لر قرار گرفت )

می رولیرتتر از  4ای پلیمتتراز، مقتتدار وتته منظتتور واکتتنش زنجیتتر 
cDNA ،2  می رولیرر( از هر آغازگر رفت و ورگشتS-F1  وS-R1 و )
در حجتم   Red Ampliqon PCR mix kitمی رولیرتر از   12مقتدار  
می رولیرر وا ی دیگر م لوط شدند. پروفای  دمایی واکتنش   25نهایی 
دقیقته   3وه مدت  C94˚ای پلیمراز شام  یک یرخه در دمای زنجیر 

ستازی،  حله واسرشتثانیه در مر 30وه مدت  C94˚یرخه شام   30و 
˚C55  ثانیه و  45وه مدت˚C72  ثانیه و در نهایتت یتک    35وه مدت

-دقیقه وتا استرفاد  از ترموستای لر )ویتومررا    10وه مدت  C72˚سی   
 آلمان( انجام گردید.

 
 RNA2برای تعیین توالی کامل  RT_PCRدر واکنش  SqMVآغازگرهای اختصاصی  -1جدول 

Table 1- SqMVspecific primer pairs for complete genome sequence of SqMV RNA2by RT-PCR   
 توالی

Sequence 

 طول
Size 

 محل اتصال
Position 

 )جفت باز(طول قطعه
Product size(bp) 

 ژن
Gene 

 نام آغازگر
Primer 

5'-TGTAAAGTTTGAGAGAGTTTAA-3' 21 1-22 1700 RNA2-MP S_F1 
5'-CGAAGGGAACTAGTATCATCCAA-3' 20 1689-1711 1700 RNA2-MP S_R1 

5'-TGTGTACAAGATTGGTGGAGATGC-3' 23 1464-1487 1900 CpL, CpsRNA2 S-F2 

5'-(AGGCTTCTAAAGCGAACTGGG-3' 20 3441-3421 1900 CpL, CpsRNA2 S-R2 

5'-AAAGAAAACAAGCTCTTAAAATTTAT-3' 25 3495-3470 2200 NTR S-R3 

 
-Sو  S-F2( و )S-R2و  S-F2هتای ) مراح  فتو  وترای آغازگر  

R3.نیز ت رار شد ) 
می رولیرتتر از  2درصتتد حتتاوی  1در ژل آگتتارز  PCRمحصتتول 

Green viewer  ( وه همرا  سایز متارکرGeneRuler 100pb Plus 

DNA Ladder Thermo scientific Cat No SM: 0321 ،)
 ال رروفتتتورز و در نهایتتتت در دستتترگا  ژل داک )ستتتاخت شتتترکت 

GeneFlashرداری شد.و( م س 
 

 سازی و تعیین ترادف نوکلئوتیدیهمسانه

 Denazist Gelوا اسرفاد  از کیتت   PCRقععات ت ثیر شد  در 

Extraction Kit    معاوق دسرورالعم  شترکت ستازند  از ژل ختالص
 ,PTG19 (Vivantisو وه همرا  ناق  (Denazist-Iran) سازی شد  

Malasysia)  و آنتتزیمT4 DNA Ligase (Takara-Japan)  وتته
گراد نگهداری شد تا قععه ژنی درجه سانری 4مدت یک شب در دمای 
 DH5αسویه  E. coliسازی ناق  در واکرری وارد ناق  گردد. همسانه

وه روش شوک حرارتی انجام شد. اسر را  پلاسمید نوترکیب از سلول 
 Denazist Plasmidواکرری وا اسرفاد  از کیت استر را  پلاستمید   

DNA Isolation Kit       طبتق دسترورالعم  شترکت ستازند  صتورت
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گرفت. پلاسمیدهای نوترکیتب جهتت تعیتین تترادف وتا آغازگرهتای       
 وه شرکت ماکروژن کر  جنووی ارسال شدند. M13ممومی 

 

 ها و آنالیزهای مولکولیمقایسه توالی
افزار ولاست های رفت و ورگشت هر قععه ژنی وه وسیله نرمتوالی

 Vector NTI افزار ول اطمینان وا اسرفاد  از نرموررسی و پس از حص

9.0TMAdvance  ها وه یک توالی نهایی تبتدی  شتد ، تترادف    توالی
ها حذف شدند. سپس سه قععه ژنی وه وسیله ناق  پلاسمیدی از توالی

ژنومی تتوالی  RNA2پوشان وه یک توالی واحد تبدی  و ک  نقاط هم
های موجود در وانک ژن ی ی از جدایهیاوی شد. ورای آنالیزهای فیلوژنر

 وهر  گرفره شد.
ها، ترجمه پروتئینی هر قععته ژنتی   سازی یندگانه توالیهمردیف

انجام شد. ماتریس درصتد شتباهت    DNAMAN v4. 02افزار وا نرم
و درختت   Clustal w2افتزار  وا اسرفاد  از نرم SqMVهای وین جدایه

 1000در  Bootsrapو  MEGA 6افتزار  فیلوژنری ی وته کمتک نترم   
 ت رار انجام شد.

 

 نتایج و بحث

ملایم وندکفشی، موزاییک، تتاولی   SqMVهای آلود  وه در نمونه
(. اورتدا وترای اطمینتان از حیتور     1و ود ش لی مشاهد  گردید )ش   

و  S-F2های دارای ملایتم وته کمتک اغازگرهتای )    ویروس در نمونه
S_R2 ت ثیر شتد و وتا مشتاهد     ( قععه ژنی پوشش پروتئینی ویروس

های یید شد. سپس در میان نمونهدر ژل ال رروفورزی تأ bp1900واند 
انر تاب و   RNA2آلود  یک نمونه از طبس ورای تعین تتوالی کامت    

( سایر و شS-R3و  S-F2( و )S-R1و  S-F1سپس وا آغازگرهای )
 های ژنومی ت ثیر شدند.

 

 
 آوری شده از خربزه طبس، علائم بصورت تاولی، بندکفشی و موزاییکهای جمعدر نمونه SqMVعلائم بیماری ناشی از ویروس  -1شکل 

Figure 2- Symptoms induced by SqMV. Symptoms incollected samples of melon were consist of blistering, shoe string and 

mosaic 
 

شتد  انتد از   هایی که تاکنون از سراسر دنیتا گتزارش   ویشرر جدایه
( و 1(، یونان )19(، ژاپن )10(، کانادا )14(، آریزونا )11جمله کالیفرنیا )

( مرووط وه گیا  خروز  وود ، از همین رو ما در ایتن تحقیتق   13ایران )
تنها از میزوان خروز  ورای شناسایی و وررستی ایتن ویتروس استرفاد      

 کردیم.
و  1381-1383های( در سال16وررسی های سمیعی و هم اران )

هتای یتزد و خراستان    های شمشیری و هم اران از اسراننیز پژوهش
( ویانگر این معلب است که پراکنش ویتروس موزاییتک کتدو در    17)

آوری های جمعواشد. در این تحقیق نیز از میان نمونهایران محدود می
درصتد( آلتودگی وته ویتروس را در      09/12نمونته )  8شد ، تنها تعداد 

هتای جمتع   ولی نشان دادند. اگر یه تعداد زیادی از نمونته آزمون مول
ها در دادند اما آلودگی آنآوری شد  ملایم شدید ویروسی را نشان می

توان نریجه گرفت کته ایتن ملایتم    تایید نشد و می RT-PCRآزمون 

های آلود  کنند  کتدوئیان و یتا ستایر    تواند مرووط وه سایر ویروسمی
 موام  واشد.

ایزوله طبس نشتان داد کته ایتن قععته      RNA2اوی کام  یتوالی
واشتد کته تتوالی نستبرا     متی  ORFجفت واز و یک  3271ژنی دارای 

آمینواسید را کد  1009ای داشره و پلی پروتئینی وه طول حفاظت شد 
 UAG3148آغتاز و در   AUG121کند. ویان این پلی پروتئین وتا  می

ویروس،  3'و  5'در  non coding هاییاود. هم ینین توالیخاتمه می
جفت واز داشتره کته در هتر دوی ایتن منتاطق       124و  120وه ترتیب 

واشد، این می Uکم وود  و در موض غنی از واز  Gو  Cدرصد وازهای 
 (.8امر وا نرایک سایر محققان نیز معاوقت دارد )

( وا سایر جدایهTabasجدایه طبس ) RNA2مقایسه توالی کام  
، MPاساس هر سه ژن موجتود در ایتن قععته ژنتی )     های جهان، ور

LCp  وSCp     و نیز ور اساس پلی پتروتئین صتورت گرفتت. معتاوق )



 1398 تابستان، 2 شماره، 33 ، جلدنشریه حفاظت گیاهان )علوم و صنایع كشاورزي(     138

نرایک وه دست آمد  جدایه طبس دارای ویشررین درصد تشاوه در سعح 
ای درصد(، وا جدایه 59/90اسیدی )درصد( و آمینو 45/88نوکلئوتیدی )
درصتد تشتاوه آن در ستعح    ( وود  و کمررین MF166754از اسررالیا )

و  (NC_003800ای از ژاپتن ) درصد( وتا جدایته   82/86نوکلئوتیدی )
( وتود. وتر   KP223324درصد( وا جدایه اسپانیا ) 36/86آمینو اسیدی )

جدایه طبس دارای ویشررین درصتد تشتاوه در ستعح     MPاساس ژن 
( وا جدایه 24/97درصد( و در سعح آمینواسیدی ) 21/88نوکلئوتیدی )

درصد( وا جدایه  62/82( و کمررین درصد تشاوه )KP223324پانیا )اس
 Kimble (AF059533) ( در ستعح  96/91در سعح نوکلئوتیتدی و )

 واشد.( میMF166754آمینواسیدی وا جدایه اسررالیا )

جدایه طبس دارای ویشررین درصد شباهت در  LCpور اساس ژن 
در ستتعح  درصتتد( 47/83درصتتد( و ) 03/89ستتعح نوکلئوتیتتدی ) 

( و کمررین درصد شباهت در EU421060اسیدی وا جدایه یین )وآمین
( و NC003800درصتد( وتا جدایته ژاپتن )     64/85سعح نوکلئوتیدی )

واشتد. و نهایرتا وتر    ( در سعح آمینواسیدی وا جدایه اسپانیا می34/70)
جدایه طبس دارای ویشررین درصد شباهت در ستعح   SCpاساس ژن 

( در سعح آمینواسیدی وا جدایه 37/98درصد( و ) 57/94نوکلئوتیدی )
( و کمررین درصد شباهت در سعح نوکلئوتیدی MF166754اسررالیا )

( وا جدایه آریزونا در 28/97( و )KP223324( وا جدایه اسپانیا )22/88)
 واشد.سعح آمینواسیدی می

 

 MF166754

 MF166755

 AF059533

 NC 003800

 AB054689

 KP223324

 Tabas

 EU421060

 AF059532

 KJ746650 
، به روش SqMVهای مختلف جدایه RNA2بر اساس توالی پلی پروتئین  MEGA7افزار درخت فیلوژنتیکی رسم شده توسط نرم -3شکل 

Maximum likelihood  تکرار 1000و 
(، جدایه KP223324(، جدایه اسپانیا )AB054689و  NC003800های ژاپن )(، جدایهAF059533) Kimble(، جدایه MF166755و  MF166754های اسررالیا )جدایه

 اسرفاد  شد  است. Out Groupوه منوان  Cowpea mosaic virusمرووط وه ویروس  KJ746650(.جدایه AF059532( و جدایه آریزونا )EU421060یین )
Figure 2- Phylogenetic tree based on nucleotide sequences of SqMV isolates with 1000 frequencies in Bootstrap  

 
 SqMVهتای  موجود در وین ایزولته یاوی طور که تنوع توالیهمان

هتای  ها وود، نرتایک وررستی  در دنیا حاکی از تفاوت قاو  توجه وین آن
در دو گتترو   SqMVهتتای فیلتتوژنری ی نیتتز نشتتان داد کتته جدایتته 

هتای  گیرند که جدایه طبس وه همرا  جدایته فیلوژنری ی مجزا قرار می
نتد. ایتن نریجته وتر     ایین، اسپانیا و آریزونا در یک زیرگرو  قرار گرفره

نتژاد ویولوژیتک    6مبنی وتر وجتود    (1973نلسون و ناتسون ) مشاهد 
که شاید تعاوق دارد، وه طوری SqMVهای ویروسی مرفاوت در جدایه

هتای  هتای ویولتوژی ی جدایته   تفتاوت  ءهای ژنری ی منشتا این تفاوت
و هم اران همچنتین معرقدنتد کته     هودنشید .(7و  14ویروس واشند )

هتای   RNAستت تتوالی نوکلئوتیتدی خاصتی در هریتک از      مم ن ا
ویروسی وجود داشره واشد که منجر وه تغییرات آمینواسیدی و یا ایجاد 

هتایی ویولتوژی ی و میزوتانی را    ساخرار ثانویه شد  و در نهایت تفتاوت 
 (.7های م رلف ویروس رقم زند )ورای جدایه
( 6و  5د )واشیک ویروس وذرزاد می SqMV جا که ویروساز آن

درصتد وتذور خروتز  متورد استرفاد  در       99و نیز وتا توجته وته این ته     
های اخیر از کشورهای هلند و وه ویتژ  آمری تا وارد   کشاورزی در سال

از (، شاید وروان نریجه گرفت که ویروس موزاییک کدو 18شد  است )
ها وارد ایران شتد  و در داخت  کشتور    طریق وذور آلود  از سایر کشور

 وذر و حشرات ناق  )سوسک( پراکند  شد  است.توسط 
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Introduction: Squash mosaic virus (SqMV) is a member of the genus Comovirus in the family Comoviridae. 

It is a seedborne and beetle-transmitted virus infecting most plants in the genera Cucurbita and Cucumis. Like 
other comoviruses, SqMV has a bipartite positive-strand RNA genome consisting of RNA1 and RNA2, which 
are separately encapsidated in isometric particles of 28 nm in diameter. The genomes contain a poly (A) tail at 
the 3'-terminus and the genome-linked viral protein (VPg) attached to the 5'-end. It has been frequently reported 
in North and South America and Japan. Isolates from different regions have been extensively characterized and 
based on agar double-diffusion serological tests and host reactions, those isolates had been classified into 
different serogroups and biotypes. SqMV, which causes a serious disease of cucurbits, is transmitted by beetles 
and plant-plant contact and is readily seedborne in cucurbits. Fifteen species including, Cowpea mosaic virus 
(CPMV; type member), Andean potato mottle virus (APMoV), Bean pod mottle virus (BPMV), Cowpea severe 
mosaic virus (CPSMV), and Red clover mottle virus (RCMV) are distinguished in the genus Comovirus. SqMV 
has been reported frequently from North and South America, and less often from Australia, Israel, and Japan. 
Nelson and Knuhtsen have extensively characterized SqMV isolates from the United States and Puerto Rico 
biologically and serologically. They reported that SqMV isolates in the western hemisphere could be classified 
into six biotypes based on host reactions, but only into two serotypes (group I and II) by agar double-diffusion 
serological tests. 

Materials and Methods: Plant material and virus isolates 
In order to verify the presence of this virus in Southern Khorasan (Tabas) province of Iran and characterize 

some molecular aspects of it, 62 symptomatic leaf samples showing mosaic, vein clearing and distortion were 
collected from melon fields in growing season of 2015. RT-PCR reactions were used as a molecular method for 
the virus detection. The symptomatic leaves samples were used for RNA extraction using Rneasy mini Kit 
(Qiagen) and the extracted RNA were used directly or stored at minus 70 oC. 

- RT-PCR and sequencing 

An amplification of the expected size of 1900bp for SqMV coat protein gene was obtained followed by 
specific primers for complete genome sequencing of RNA2. The SqMV total RNA2 was sequenced. 

Results and Discussion: In spring and summer 2015, a survey was carried out in southern Khorasan 
province of Iran which were under the cultivation of melon (Tabas) in order to assess the current situation of 
SqMV. The 62 gathered samples were tested for the presence of SqMV. The symptoms were mostly mosaic, 
vein clearing and distortion. RT-PCR was developed using three pairs of specific primers targeting SqMV total 
poly protein and RNA2. The detection method was validated with melon plants sampled in fields known to be 
infested by this virus. The RT-PCR method also allowed SqMV to be detected in fruit and leaf samples. The 
RNA2 of Tabas isolate was 3271 nt in length, excluding the 3'terminal poly (A) tail. This sequence encoded a 
single ORF starting at AUG121 and terminating at UAG3148. This isolate translates a polyprotein containing 
1009 amino acids with 110.99 KDa. The results showed that Iranian isolate RNA2 poly protein shared the 
highest nucleotide (88.45%) and amino acid (90.59%) identity with an Australia isolate (MF166754) and the 
lowest identity with a Japan isolate (NC_003800) 86.82% and Spanish isolate (KP223324) 86.36% in amino acid 
and nucleotide level, respectively. 

Conclusion: The results illustrated that Iranian isolate RNA2 poly protein shared the highest nucleotide 
(88.45%) and amino acid (90.59%) identity with an Australia isolate (MF166754) and the lowest identity with a 
Japan isolate (NC_003800) 86.82% and Spanish isolate (KP223324) 86.36% in amino acid and nucleotide level, 
respectively. Phylogenetic analysis of SqMV RNA2 nucleotide sequences showed that Khorasan isolate was 
clustered with China (EU421060), Arizona (AF059532) and Spanish isolate in one subgroup. 
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This is consistent with the observation of Nelson &Knuhtsen (1973) for six biotypes, on the basis of 
symptoms and host range, but only two serological groups, one of which (group I) contained all the variability in 
host range and symptomatology. Hu et al. (1993) reported typing H-SqMV as a member of SqMV serogroup I 
on the basis of biological rather than serological comparisons, and L-SqMV was typed to serogroup I by Alvarez 
& Campbell (1978). Given that other stdies have encountered difficulties in reproducing the expected 
phenotypes on watermelon, the latter explanations are most likely. In comoviruses, RNA-2 encodes the two CPs 
and the MP. Thus, amino acid sequence differences found in the putative polyprotein of our RNA-2 clones may 
be expected to result in possible variations in serological response. However, both RNAs may function in 
determining host range and symptomatology and a precise correlation of our hybridization groups with the 
serological groupings has not yet been established. 

 
Keywords: RNA2 and Southern Khorasan, Sequence, Squash mosaic virus  


