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Introduction 

 Vinca minor or lesser periwinkle is a perennial, herbaceous and creeping plant belonging to the genus Vinca 
and the family Apocynaceae. In addition to being an ornamental and cover plant, V. minor is a valuable herbal 
plant in traditional medicine, and it also acts as a natural source for the industrial manufacture of brain blood 
flow stimulants. Periwinkle contains more than 150  alkaloids, which have been isolated from the aerial parts 
and roots of the plant, so far (Proksa et al.,1988), consisting of vincaminorine, vincaminoreine, minovine, 
minovincine, vincamine, which has antihypoxic and neuroprotective properties as well as modulatory effects on 
brain circulation and neuronal homeostasis (Farahanikia et al., 2011). Vinca mosaic virus (VMV), belonging to 
the genus Potyvirus and the family Potyviridae, causes severe to mild mosaic symptoms, yellowing, blistering 
and leaf curl in the leaves of the periwinkle plant. In this study, the molecular and phylogenetic characteristics of 
two isolates of VMV were investigated via analysis of p1 and cp genes. 

Materials and Methods 
 Virus-like symptoms, such as mosaic and mottling, yellowing, blistering and leaf curling were found on the 

leaves of V. minor plants in the pardis campus of Ferdowsi University of Mashhad, Razavi Khorasan, Iran, 
during a survey in September 2019. Total RNA was extracted from the leaves with the SV Total RNA Isolation 
Kit to determine the causal agent(s) (Promega, USA). Deep sequencing was carried out on the samples by 
Macrogen Company in South Korea. Analysis of the results with CLC Genomics Workbench v.12.0.3 software 
showed that these plants were infected with two isolates of VMV. The cp and p1 gene sequences of VMV 
isolates were determined. Clustal Omega software was used to compare multiple sequence alignments among 
sequences and determine the percentage of identities at the nucleotide and amino acid levels. To determine 
phylogenetic relationships and evolutionary origin of Iranian VMV isolates, phylogenetic tree was drawn based 
on nucleotide and amino acid sequences of cp and p1 genes using MEGA 7 software and Maximum-Likelihood 
(ML) method with 1000 replications (Bootstrap). The SDT software (v.1.2) and Muscle sequencing were used to 
plot the similarity matrix among the isolates at the nucleotide and amino acid levels. 

Results and Discussion 
 The identities between the cp gene of two Iranian VMV isolates (VMV-IR-1 and VMV-IR-2) at the 

nucleotide (nt) and amino acid (aa) levels were 93.11% and 97.00% respectively. For the p1 gene, the obtained 
results showed 68.35% identity at the nt level and 97.00% at the aa level. The highest percent of nt identity of 
the VMV cp with other potyviruses in the GenBank was with ASV1 (asparagus virus 1) (75.00% with VMV-IR-
1 and 73.82% with VMV-IR-2) VMV-IR-1 and VMV-IR-2 showed the highest aa identity with VDMV (vanilla 
distortion mosaic virus) (70.39%). The highest nt and aa identity of p1 gene of VMV isolates was with CatMV 
(catharanthus mosaic virus) (52.29% VMV-IR-1 and 51.31% with VMV-IR-2) and ZTMV (zucchini tigre 
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mosaic virus) (28.70%), respectively. Protected motifs were also identified in the cp and p1 gene sequences. 
Dendrograms obtained from phylogenetic analysis based on nt and aa acid sequences of these genes placed two 
Iranian VMV isolates, along with other species of potyviruses in the GenBank, viruses in two and three separate 
groups respectively. Based on cp gene sequences, at the aa level Iranian VMV isolates is most closely related to 
yam mosaic virus (YMV) virus, and at the nt level with the closest viruses are include sweet potato virus 2 
(SPV2), sugarcane mosaic virus (SCMV), onion yellow dwarf virus (OYDV) and johnsongrass mosaic virus 
(JGMV) in the same group. Based on the p1 gene sequences, VMV isolates at the nt level were most closely 
related to the JGMV virus and at the aa level were most closely related to the YMV and celery mosaic virus 
(CeMV) viruses. 

Conclusion 
 In this study, for the first time, the molecular properties of VMV isolates were determined based on the cp 

and p1 genes, and the phylogenetic position of two Iranian VMV isolates was drown. The results showed that the 
cp gene can be used for taxonomic purposes. Considering the medicinal and ornamental properties of periwinkle 
and effect of the viruses on its properties, special attention should be paid to viral diseases of this plant. 
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 چکیده

اسات  ایا  هاست که به تاازگی گارا ش هاد ویروسیک گونه جدید از پوتی (Vinca mosaic virus, VMV) پیچ تلگرافی ویروس موزائیک
منظاو  تییای  کند. بهایجاد می دا  هدن و پیچیدگی برگهدید تا خفیف  تاولی  پیسک  ز دی  چی  های موزائیکچ تلگرافی نشانهویروس  وی گیا  پی

  ابتادا تاوالی p1و  cpهاای بر مبنای ژن (VMV-IR-1, VMV-IR-2)پیچ تلگرافی  خصوصیات مولکولی و تبا زایی دو جدایه از ویروس موزائیک
بودند با تاوالی دست آمد به ( (Next generation sequencing, NGSیاابی نسال جدیادبا  وش تاوالیهای مو دنظر که جدایه cpو  p1های ژن

د صاد و  93.11( nt) وتیدیئنوکل د  سطح VMVدو جدایه ایرانی  cpمیان ژن  تشابه د صد های موجود د  بانک ژن مقایسه هدند ویروسسایر پوتی
د صاد د  ساطح  66.78د  ساطح نوکلئوتیادی و  68.35دهناد  د صاد تشاابه نتایج نشاان p1د صد بود. برای ژن  97.00( aaدی )د  سطح آمینواسی

هاای موجاود د  باناک ژن د  ساطح نوکلئوتیادی باا ویاروسبا سایر پاوتی VMVهای ویروس جدایه cpآمینواسیدی بود. بیشتری  د صد تشابه ژن 
asparagus virus 1  (ASV1)د صد با  75.00میران  بهVMV-IR-1  د صد با  73.82وVMV-IR-2 بود و د  سطح آمینواسیدیVMV-IR-

د صد نشاان دادناد. بیشاتری   70.39به میران  Vanilla distortion mosaic virus  (VDMV)بیشتری  د صد تشابه  ا با  VMV-IR-2و   1
-VMVد صاد باا  52.29به میاران  Catharanthus mosaic virus (CatMV) د  سطح نوکلئوتیدی باVMV هایجدایه p1د صد تشابه ژن 

IR-1  د صاد باا  51.31وVMV-IR-2  باود و د  ساطح آمینواسایدیVMV-IR-1  وVMV-IR-2  بیشاتری  د صاد تشاابه  ا باا(ZTMV) 

zucchini tigre mosaic virus  های توالی ژنهد  د  های حفاظتهمچنی  موتیف د صد نشان دادند. 28.70به میرانcp  وp1  .مشاص  هادند
هاای گوناهبه همرا   VMV جدایه ایرانی دو های مو د بر سیژن نوکلئوتیدی و آمینواسیدیهای دند وگرام حاصل از مطالیات تبا زایی بر مبنای توالی

 ژنبندی کرد. تییی   وابط تکاملی براسااس طبقه د  دو و سه گرو  مجرا از هم ترتیب بهها  ا   ای  ویروسموجود د  بانک ژنویروس دیگر جنس پوتی
cp هاای تری  ویروس به جدایهد  سطح آمینواسیدی نشان داد که نردیکVMVویاروس   Yam mosaic virus (YMV)  باود. د خات تباا زایی

 Sweet potato virus 2 (SPV2)   (SCMV)هاای  ا باا ویاروس VMVهاای د  ساطح نوکلئوتیادی  جدایاه CPهاد  بار اسااس ژن  سام

Sugarcane mosaic virus  Onion yellow dwarf virus OYDV) و )Johnsongrass mosaic virus (JGMV)   د  یک گارو  رارا
های دا ند و د  سطح آمینواسیدی با ویروس JGMVد  سطح نوکلئوتیدی نردیکتری  ا تباط  ا با ویروس VMVهای جدایه p1داد. بر اساس توالی ژن 

YMV و Celery mosaic virus ( (CeMV هایتجریه و تحلیل تبا زایی براساس ژن گیرند.د  یک گرو  ررا  میCP  وP1های   جدایهVMV 
ویاروس  ا دا د. بندی کرد. بنابرای  تجریه و تحلیل بر مبنای ای  دو ژن رابلیت تفکیک اعضای جنس پاوتیویروس گرو  ا د  میان اعضای جنس پوتی

 ویروس است.های ای  دو ژن د  سایر اعضای جنس پوتیمشابه ویژگی VMVهای جدایه P1و  CPهای وصیات ژنومی ژنهمینطو  خص
 

  یابی نسل جدیدتوالی  تبا زایی تجریه و تحلیلتلگرافی  پیچ، ویروسپوتی کلیدی: هایواژه
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 مقدمه

 گیااهی (.Vinca minor L) پیچ تلگرافی صغیر  وینکا یا پروانش
و خااانواد  خرزهاار   Vincaمتیلااب بااه جاانس پایااا  علفاای و خرنااد  

(Apocynaceaeاست ) . گیا  پروانش علاو  بر اینکاه گیاا  زینتای و
ناو   150باهاد و بایش از پوهشی است دا ای خواص دا ویی نیر می

د ماانی و کریستی  که د  هیمیبلاستی  و وی آلکالوئید از جمله وی 
آجمالیسی  که برای د مان فشا خون بالا ماو د د مان انوا  سرطان و 

 ,.Ciorita et al گیرند د  آن هاناخته هاد  اسات )استفاد  ررا  می

حاااوی آلکالوئیاادهای ایناادول از نااو   V. minor(. گونااه  2021
اثاارات  دا ای هااا کااهمونومرهااای ابو نااامی  هااامل وینکااامی 

هاای و هموساتازی سالول ریان خاون د  مغارکنندگی  وی جتیدیل
هستند  عصبی و همچنی  آنتی هیپوکسی و توانایی محافظت از نو ون

 (.(Moudi et al., 2013; Thawabteh et al., 2019  باهدمی
یاا   باا هاای عماومی گها  وی فیالیتثیر ویروسأجدا از بحث ت

ها بروی میاران ثیر ویروسأتلگرافی و تتوجه به دا ویی بودن گیا  پیچ
 وی ای   های ویروسیهای ثانویه  بیما یتولید آلکالوئیدها و متابولیت

هاای مصتلفای گیا  از اهمیت بیشتری برخو دا  است. تاکنون بیما ی
 ,.Al-Zahrani et alاسات )تلگرافای گارا ش هاد  وی گیاا  پایچ

;2017; Duarte et al., 2008; El-Dougdoug et al., 2007 Al-

Zahrany et al., 2019هاای گارا ش هاد  از(. از ویروس Vinca 

minor خاو دگی بارگ پادیلانتوسوس پایچویار توانمی (PLCV, 
(Pedilanthus leaf curl virus (Saleem Haider et al., 2008)  
 ,ArMV (Arabis mosaic virusویااروس موزاییااک آ اباایس )

(Fisher, 2013ویروس موزاییاک باز زاد نصاودفرنگ  )( یPsbMV 
(Pea seed-borne mosaic virus, ویااروس موزائیااک خفیااف  

ویاروس  (Pepper veinal mottle virus, PVMV), ای فلفال گه
 Watermelon mosaic virus, WMV (Brunt)موزاییک هندوانه )

et al., 1996 و ویاروس موزائیااک خیاا )(Cucumber mosaic 

virus, CMV) (Fisher, 2012ا نااام باارد. ویااروس موزائیااک  ) 
و  Potyvirus( متیلب به جانس Vinca mosaic virusتلگرافی )پیچ

هادید تاا  هاای موزائیاکعامل ایجااد نشاانه Potyviridaeخانواد  
هاای دا  هدن و پیچیدگی د  بارگخفیف  ز دی  تاولی  پیسک  چی 

تلگرافای اسات کاه باه عناوان یاک گوناه جدیاد از جانس یچگیا  پ
Potyvirus باهد. می 

بر گتری  خاانواد  د  گارو  (Potyviridae)  ویرید خانواد  پوتی
 ssRNA)+( ای مثبات تاک  هاته دار ایان های گیااهی آ ویروس

وصیات ژناومی  صانتقال توسط نارلی  و خ باهد که بر اساس نحو می

بر گتری  جنس ایا   است.هد  بندیتقسیمگونه  244و  جنس 12به 
 ICTV. 2023. ICTV Masterاسات ) Potyvirus جانس خانواد 

Species List 38 (2022 V1 اعضای ای .)  ای به طول جنس پیکر
ناااانومتر دا ناااد.  13-11ناااانومتر و رطاااری حااادود  680-900
برخای از  یابناد وها توسط هته به  وش ناپایا انتقال مایویروسپوتی

(.  Nigam et al., 2019هاوند )اعضای آن توسط بز  نیر منتقل مای
پروتئینی و زیرژنومی بیاان هاد   باا اساتفاد  از ژنوم با استراتژی پلی

هاای پروتئی  تولیدی هکسته و پروتئی پروتئازهای خود ویروس  پلی
 ,P1هوند که هااملولید میعدد ت 10به تیداد  و ساختا ی عملکردی

HC-Pro, P3, 6K1, CI, 6K2, VPg , NIa, NIb, CP باهاند می
(Valli et al., 2015.)   پروتئیP1 د   د ای نقش پروتئاازی اسات و

ها  تکثیر ژنوم و تییی  دامنه میربانی نیر نقش دا د. پروتئی  بروز نشانه
تکثیار ژناوم  انتقاال باا هاته  حرکات حافظت و م ( د CPپوهشی )

 ,.Danci et alسیستمیک و سلول باه سالول ویاروس نقاش دا د )

(. میمولا از پروتئی  پوهشی برای اهداف تاکسونومیکی استفاد  2009
د خات  (Baghalian et al., 2010)هاود. بقالیاان و همکاا ان مای

  ئی ا بار اسااس پاروت (OYDV)کوتولگی ز د پیااز ویروس تبا زایی
 Masumi et) میصاومی و همکاا ان .آن  سم کردند(CP)  پوهشی

al., 2011)  پاروتئی  تاارادف نوکلئوتیاادی ناحیه میانی با استفاد  از
. بنادی نمودنااد ا طبقاهد  ایاران های غالات ویروسپوتی پوهشی 

بر اساس ترادف رسامتی ( Azarfar et al., 2012آذ فر و همکا ان )
ز د   ا برای ویروس موزائیاک های تبا زاییتجریه و تحلیل cpاز ژن 

 جدایه فا س انجام دادند. (ZYMV)-کدو
 هااا سویاروپاوتی هماه بای  د  P1 پروتئینااز کدکنناد  منطقاه

 اسات و د  هاد حفاظاتغیار تری  بصاش ژناوم باود   عمادتامتنو 
 هاایگوناه از وساییی طیف به هاویروسپوتی آمیر موفقیت سازگا ی

 (.Valli et al., 2007) نقش دا د میربان
 NGS (Next generation sequencing)یابی نسل جدید توالی

هود ایا   وش حول بر گ د  ابرا  ژنومی محسوب میعنوان یک تبه
اناداز مباحاث باعث ایجااد بینشای دریاب و تغییار وساییی د  چشام

. عدم نیااز باه داناش و اطلاعاات است( هد Genomicsژنومیکس )
زا  هریناه زا   دیابی همرمان چند عامل بیما یربلی از عوامل بیما ی

 NGSو درت بیشتر از مرایای  کمتر  سرعت بیشتر  انداز  نمونه کمتر
 (. Zhang et al., 2011یابی هستند )توالی های سنتینسبت به  وش

هاای تباا زایی دو و ویژگای د  ای  تحقیب خصوصیات مولکاولی
های ژن مولکولیبا استفاد  از تجریه و تحلیل VMVجدایه از ویروس 

1p  وcp   استگرفتهمو د بر سی ررا. 
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A B C D E 

: Dخفیف  : موزائیکCشدید و پیچیدگی  : موزائیکB: زردی و پیسکی شدید Aهای گیاه پروانش های مشاهده شده روی برگتنوع نشانه -1 شکل

 : حالت تاولی و پیچیدگی Eدار شدن زردی و چین
Figure 1- Diversity of the symptoms observed on the leaves of the vinca plants A: Severe yellowing and mottling B: Severe 

mosaic and leaf curling C: Mild mosaic D: yellowing and wrinkling E: blistering and leaf curling 
 

 هامواد و روش

هادید تاا خفیاف  ز دی   موزائیک مانندهای هبه ویروسی نشانه
هاای گیاا  دا  هادن و پیچیادگی باروی بارگپیساک  چای   تاولی
تلگرافی د  محوطه پردیس دانشاگا  فردوسای مشاهد د  بهاا  و پیچ

هاای ای کال نموناه(. آ ان1هکل مشاهد  هد ) 1398تابستان سال 
ای کل  هرکت پرومگا هد  با استفاد  از کیت استصراج آ انآو یجمع

بر اسااس دساتو الیمل هارکت ساازند   (Promega, USA)آمریکا 
هاای استصراج هد   پس از انجام ناانود ا  و تییای  کیفیات  نموناه

به هارکت  (RNA-Seq) ای کلانآ  هد  برای تییی  توالیاستصراج
ا سال هد.  (Macrogen Inc., South Korea)ماکروژن کر  جنوبی 
افارا  ها با نارمیل توالیدست آمد  از تجریه و تحلبرای تایید نتیجه به

CLCبردا ی هد و با استفاد  از ها نمونه  دوبا   از گیاهان دا ای نشانه
( و اختصاصای ویاروس Ha et al., 2008) NIbآغازگرهای عماومی 

VMV  باااااااااار مبنااااااااااای ژنcp (VMV-CPF: 

TCGGAGTCCCTTGTCTCTAT, VMV-CPR: 

AACGAGGCGAGAATACATCC)واکاانش توسااط  تااایج  ن
ماو د ( Polymerase Chain Reaction- PCRماراز )ای پلیزنجیر 

 cDNA 5بارای سانتر  کاه د  ابتادابادی  صاو تیید ررا گرفات. أت
 میکرولیتار 2  استصراج هاد  یک کلئاسید یبونوکل( از μl) میکرولیتر

 10مادت میکرولیتر آب مقطر استریل ترکیب و به 3و  آغازگر برگشت
 رارا  داد د جه سلسیوس د  دستگا  ترموساایکلر  65د  دمای دریقه 

میکرولیتار آب مقطار  dNTP (10 mm)  4.5میکرولیتر  2هد سپس 
آناریم نیم میکرولیتار  و 5x M-MLV RT میکرولیتر بافر 4استریل  

 Reverse Transcriptase-, M-MLV (200)کوسیبردا ی مهصنس

U/µl)) لب باه هارکت تاکاا ایمت(Takara, Japan)  مادت یاک باه
  د PCR سنتر هد. سپس آزموند جه سلسیوس  42ساعت د  دمای 

اساتفاد  از آغازگرهاای  فات و برگشات و  میکرولیتری و با 25م جح
 ماجصو ت گرفت. جهت اندانما ک   Ampliqonمسترمیکس هرکت

 2عناوان الگاو  هاد  باهسااخته cDNAمیکرولیتار از 5ای  آزماون  
یک به غلظت  آغازگرهای  فت و برگشت )هر ر یک ازمیکرولیتر از ه

 MasterMixلوط واکانش صمیکرولیتر از م 5/12میکرومولا ( و  10

Red-Ampliqon  ا هام ترکیاب هادند.باهرکت آمپلیکون دانما ک 
 A & Eد  دساتگا  ترموساایکلر PCRو  cDNAواکانش سااخت 

 کشو  انگلستان انجام هد.Techne ساخت کمپانی 
ساازی هاامل: واسرهات nibبارای ژن  ای  آزمون چرخه دمایی
چرخاه  34دریقاه   3 مدتبه( C°)د جه سلسیوس  94اولیه د  دمای 
 C72°ثانیه   30مدت به C45° ثانیه  30مدت به C 94° متوالی هامل

 7د  مادت زماان  ثانیه و د  آخر  مرحله گساترش نهاایی 60مدت به
چرخه دماایی هاامل:   cpبرای ژن هد.  جامان C72°دریقه د  دمای 

°C 94 چرخه متوالی هامل 35دریقه   3 مدتبه  °C94 30مادت به 

ثانیاه و د  آخار   60مادت باه C 72°ثانیاه   30مدت به C58° ثانیه 
انجاام  C72°دریقه د  دماای  10مدت زمان به مرحله گسترش نهایی

 .هد
 نا یاک د صاد  د  ژل آگا ز PCRواکنش  ولاتصتمامی مح

 EcoDye DNA Stainingباا اساتفاد  از (هد  با گری  ویو  آمیری

Solution-Mxcell )  الکتروفو ز از هم جدا هدند. ساپس بانادهای د
لاب یتم  Qiagenبا استفاد  از کیت اساتصراج از ژل تکثیری مو د نظر
از ( Qiaquick gel extraction kit, Germany) به هارکت کیااژن

تیادی ئوی  تارادف نوکلییجهت ت و سازی هدند وی ژل آگا ز خال 
 هاد های د یافاتا سال هدند. توالی به هرکت ماکروژن کر  جنوبی

 هاایباا تاوالی BLASTباا برناماه  NCBIلاعاتی طد  پایگا  ا ابتدا
 .موجود د  بانک ژن مقایسه هدند

 

 تبارزایی تجزیه و تحلیل

 ی  د صادتییا هاا و دیفی چندگانه بای  تاوالیهم مقایسه جهت
 Clustal افارا متیادی و آمینواسایدی از نارئونوکل حتشاابه د  ساط

Omega   دEBI  هاای باه ذکار اسات کاه تاوالی مهد. لاز استفاد
 Open Reading Frame) رسمت NCBIد  پایگا  داد  وتیدی ئنوکل

Finder, (ORFfinder  آمینواسیدی ترجمه هدند.  هایتوالیبه 
هادن منشااا تکاااملی   صو مشاا    واباط تبااا زاییییاایت بارای
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براسااس تارادف نوکلئوتیادی و هاای ایرانای  د خات تباا زایییهجدا
و باه MEGA 7 افارا نرم با استفاد  از p1و  cpآمینواسیدی ژن های 

تکاارا   1000باار اساااس  Maximum-Likelihood (ML) وش 
(Bootstrap) د   هاهترسیم ماتریس هباهت بی  جدای برایهد.   سم

و  SDT (v.1.2)افاارا  موتیاادی و آمینواساایدی از ناارئنوکل حسااط
  ستفاد  هدا Muscle ها به  وشسازی توالی دیفهم

 

 نتایج 

 CLC Genomicsافاارا نتااایج بااا ناارم تجریااه و تحلیاال

Workbench v.12.0.3  نشان داد که ایا  گیاهاان باه دو جدایاه از
هاای جدایاه p1و  cpهاای آلود  هستند. تاوالی ژن VMMویروس 
VMV ها ویروسیید ای  نتایج با آغازگر عمومی پوتیأمشص  هد. ت

د   VMVویاروس  CPو آغاازگر اختصاصای ژن  Nib مربوط به ژن
و  350دهند  تکثیر رطیاتی به طاول مراز نشانای پلیواکنش زنجیر 

 (.2هکل بود ) CPو  Nibهای باز برای ژنجفت 780

 

  
و در سمت چپ تصویر قطعه تکثیر  Nibبازی( مربوط به بخشی از ژن جفت 350الکتروفورز قطعه تکثیر شده ) در سمت راست تصویر -2شکل 

 RT-PCRدر واکنش  VMVویروس  CPبازی( مربوط به ژن جفت 780شده )
Figure 2- On the right side of the image, electrophoresis of the amplified fragment (350 bp) corresponding to a part of the 

NIb gene (350 bp), on the left side of the image, amplified fragment electrophoresis CP gene VMV (780 bp) in the RT-PCR 

reaction 

 
ساازی  دیافهم   د  ابتداتجریه و تحلیل تبا زایی جاممنظو  انبه

های ایرانی جدایه ناوتیدی و آمینواسیدی میئهای نوکلچندگانه ترادف
VMV  از  ثبات هاد  د  باناک ژن هایویروسپوتیسایر برخی از و
   تلف جهان صو ت گرفت.صنقاط م

 با یکادیگر بارای ژنVMV-IR-2و   VMV-IR-1تشابه د صد

cp  و  97.00 و د  سااطح آمینواساایدی 93.11د  سااطح نوکلئوتیاادی
و د  ساطح  68.35ابه د  ساطح نوکلئوتیادی تشا د صد p1برای ژن 

 cpهاای بود. بیشتری  و کمتری  د صد تشابه ژن 97.00آمینواسیدی 
هاای ویاروسبا تیدادی از پاوتی VMV-IR-2و  p1 VMV-IR-1و 

 است.هد آو د   1جدول موجود د  بانک د  
 
 
 
 
 
 



 215     ...پیچ تلگرافی دو جدایه از ویروس موزائیک مولکولیتورنگ و همکاران، شناسایی و بررسی خصوصیات 

های ویروسدر سطوح نوکلئوتیدی و آمینواسیدی با سایر پوتی VMVهای ایرانی جدایه p1 و cpهای ابه ژنبیشترین و کمترین درصد تش -1جدول 

 موجود در بانک ژن
Table 1- The highest and the lowest percentages similarity of cp and p1 genes of Iranian VMV isolates at nucleotide and 

amino acid levels with other potyviruses in the GenBank 

P1 CP  
AA NT AA NT 

 
Lowest 

percentages 

similarity 

Highest 

percentages 

similarity 

Lowest 

percentages 

similarity 

Highest 

percentages 

similarity 

Lowest 

percentages 

similarity 

Highest 

percentages 

similarity 

Lowest 

percentages 

similarity 

Highest 

percentages 

similarity 

15.61  
JGMV 

(Johnsongrass 
mosaic virus, 

ASZ83718)  

28.70 
ZTMV 

(Zucchini 

tigre mosaic 

virus, 
QIM40664) 

30.92   

 LMV 
(Lettuce 

mosaic virus, 

AJ515297) 

52.29  

CatMV 

(Catharanthu
s mosaic 

virus, 

MN356039) 

54.78   

 MVCV (Malva 
vein clearing 

virus, 

YP_009667117) 

70.39  

 VDMV (Vanilla 
distortion mosaic 

virus, 

YP_009091808) 

26.51  

MDMV 

(Maize dwarf 

mosaic virus, 
AJ416633) 

75.00  
ASV1 

(Asparagus 
virus 1, 

KC570975) 

 
VMV-

IR-1 

15.18 
ASV1 (Asparagus 

virus 1. 

YP_009110712) 

28.70 
ZTMV 

35.71 
ORMV 

(Ornithogalum 
mosaic virus, 

QDC21208) 

51.31  
CAtMV 

55.51  

 MVCV 
70.39  

 VDMV 
26.17  

MDMV 
73.82  

ASV1 
VMV-

IR-2 

 
 p1  و cpهاای مرباوط باه ژنحفاظات هاد   هایفوجود موتی

 P1د  ناحیه ژنی بر سی هد. ها های ای  جدایهها د  ژنویروسپوتی
د  هر دو جدایاه  FLSGو  FIVR  GDSGهای حفاظت هد  موتیف

 CPپیاادا هااد. د  ژن  VMV1تنهااا د  جدایااه  IVFGو موتیااف 
و  MVWCIENGTSP  AFDF  QMKAAALهااااای موتیااااف

DAG  ندهاد پیادا (Dujovny et al., 2000; Aterya et al., 

1990; Chen et al., 2020.) 
ها  آن   نمودن منشا تکاملیصو مش    وابط تبا زایییییجهت ت

هاای دیگار گوناهرا  باه هما VMV جدایه ایرانی دو د خت تبا زایی
تارادف  موجاود د  باناک ژن  بار اسااس تطااببویروس جنس پوتی

بااا  Maximum likelihoodبااا  وش و آمینواساایدی  وتیاادیئنوکل
 سام گردیاد  تکرا  1000اساس  و بر MEGA 7افرا  ماستفاد  از نر

باار اساااس تاارادف  ید آنااالیر فیلااوژنتیک(. 9 و 5  7  3 هااایلهااک)
ماو د  یهاااپاوتی ویااروسCP  ناحیااه و آمینواسایدی نوکلئوتیدی

تاری  زیرگرو  تقسیم هدند. د  سطح آمینواسیدی نردیک 2به  بر سی
 ,Yam mosaic virus  ویاروس )VMVهاای ویاروس باه جدایاه

YP_022751 )YMV  که میران هباهت ای  ویروس باVMV-IR-

اسااات. د  ساااطح  62.12و 59.86ترتیاااب باااه VMV-IR-2و  1
 ,SPV2 (Sweet potato virus 2هاای نوکلئوتیادی باا ویاروس

MZ962674) SCMV (Sugarcane mosaic virus, 

KC179704)  OYDV (Onion yellow dwarf virus, 

MH890553) وJGMV (Johnsongrass mosaic virus, 

MH341406) گیرند کاه د صاد هاباهت ایا  د  یک گرو  ررا  می
و با  60.60 59.48  69.49 70.99ترتیب بهVMV-IR-1ها با ویروس

VMV-IR-2 69.73  68.64  59.48  62.07 هستند. تجریه و تحلیل 
 p1ژن  و آمینواساایدی نوکلئوتیاادیباار اساااس تاارادف  تبااا زایی

زیرگرو  تقسایم نماود.  2و  3ترتیب به مو د بر سی  ا بههای ویروس
 JGMVد  سطح نوکلئوتیدی نردیکتری  ا تباط  ا با ویاروس  p1ژن 

 39.13 و 41.67ترتیاب ابه آن باا ایا  ویاروس باهتشدا د که د صد 
های د صد است. د  سطح آمینواسیدی نردیکتری  ا تباط  ا با ویروس

YMV ( وCelery mosaic virus, YP_006423973)CeMV 
هاا باهبا ای  ویاروس VMV 2 و 1های دا ند که د صد تشابه جدایه

 CeMVباا  26.07و 22.57 و YMV د صد باا 23.3 و 21.11ترتیب 
و ساایر  VMVهای ایرانای س د صد تشابه میان جدایهکماتری است.
 SDT افارا مبا اساتفاد  از نارهای موجود د  بانک ژن  ویروسپوتی

v.1.2 هاای و آمینواسیدی بارای ژن وتیدیئنوکلوح د  سطcp  وp1 
 (.10و  8  6  4 هایهکلند )سم هد 
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حاصل از MEGA 7  افزاردر نرمMaximum-likelihood ترسیم شده با استفاده از روش  درخت تبارزایی -3 شکل

تعدادی از  p1توالی ژن به همراه  VMVویروس جدایه ایرانی دو  p1سازی چندگانه ترادف نوکلئوتیدی ناحیه ژنی ردیفهم

 Bootstrap) باشندتکرار می 1000بر اساس  Bootstrapاعداد نمایانگر درصد ، شده در بانک جهانی ژن ثبتهای ویروسپوتی

 .درصد در درخت نمایش داده نشده است( 70کمتر از 
Figure 3- Maximum-likelihood (ML) phylogenetic tree in MEGA7 software constructed based on multiple p1 

nucleotide sequence alignments of two VMV Iranian isolates with some of the potyviruses available in the Gene 

Bank. Numbers at each node indicate bootstrap percentages based on 1000 replications. 
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با استفاده از ویروس و تعدادی از اعضای جنس پوتی VMVهای جدایه P1 ژن س شباهت در سطح نوکلئوتیدیکماتری -4 شکل

 ترسیم شدMUSCLE ها به روش توالی سازیردیفهم SDT v.1.2افزار نرم
Figure 4- The similarity matrix of p1 nucleotide sequence of VMV isolates with some members of genus 

potyvirus constructed based on SDT MUSCLE alignment 
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ل از حاصMEGA 7  افزاردر نرمMaximum-likelihood ترسیم شده با استفاده از روش  درخت تبارزایی -5 شکل

تعدادی از  CPتوالی ژن به همراه  VMVویروس جدایه ایرانی دو  CPسازی چندگانه ترادف نوکلئوتیدی ناحیه ژنی ردیفهم

 Bootstrap) باشندتکرار می 1000بر اساس  Bootstrapاعداد نمایانگر درصد ، شده در بانک جهانی ژن ثبتهای ویروسپوتی

  .ه نشده است(درصد در درخت نمایش داد 70کمتر از 
Figure 5- Maximum-likelihood (ML) phylogenetic tree in MEGA7 software constructed based on multiple 

CP nucleotide sequence alignments of two VMV Iranian isolates with some of the potyviruses available in the 

Gene Bank. Numbers at each node indicate bootstrap percentages based on 1000 replications. 
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با استفاده از ویروس و تعدادی از اعضای جنس پوتی VMVهای جدایه CP ژن س شباهت در سطح نوکلئوتیدیکماتری -6 شکل

 ترسیم شدMUSCLE ها به روش توالی سازیردیفهم SDT v.1.2افزار نرم
Figure 6- The similarity matrix of CP nucleotide sequence of VMV isolates with some members of genus 

potyvirus constructed based on SDT MUSCLE alignment 
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حاصل از MEGA 7  افزاردر نرمMaximum-likelihood ترسیم شده با استفاده از روش  درخت تبارزایی -7 شکل

تعدادی از  P1توالی آمینواسیدی به همراه  VMVویروس جدایه ایرانی دو  P1 مینواسیدیآسازی چندگانه ترادف ردیفهم

 Bootstrap) باشندتکرار می 1000بر اساس  Bootstrapاعداد نمایانگر درصد ، شده در بانک جهانی ژن ثبتهای ویروسپوتی

 .درصد در درخت نمایش داده نشده است( 70کمتر از 
Figure 7- Maximum-likelihood (ML) phylogenetic tree in MEGA7 software constructed based on multiple P1 

amino acid sequence alignments of two VMV Iranian isolates with some of the potyviruses available in the 

Gene Bank. Numbers at each node indicate bootstrap percentages based on 1000 replications 
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با استفاده از ویروس و تعدادی از اعضای جنس پوتی VMVهای جدایه P1آمینواسیدی س شباهت در سطح کماتری -8 شکل

 ترسیم شدMUSCLE ها به روشتوالی سازیردیفهم SDT v.1.2افزار نرم
Figure 8- The similarity matrix of P1 amino acid sequence of VMV isolates with some members of genus 

potyvirus constructed based on SDT MUSCLE alignment 
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حاصل از MEGA 7  افزاردر نرمMaximum-likelihood ترسیم شده با استفاده از روش  درخت تبارزایی -9 شکل

تعدادی از  CPتوالی آمینواسیدی ه همراه ب VMVویروس جدایه ایرانی دو  CP آمینواسیدیسازی چندگانه ترادف ردیفهم

 Bootstrap) باشندتکرار می 1000بر اساس  Bootstrapاعداد نمایانگر درصد ، شده در بانک جهانی ژن ثبتهای ویروسپوتی

  .درصد در درخت نمایش داده نشده است( 70کمتر از 
Figure 9- Maximum-likelihood (ML) phylogenetic tree in MEGA7 software constructed based on multiple CP 

amino acid sequence alignments of two VMV Iranian isolates with some of the potyviruses available in the 

Gene Bank. Numbers at each node indicate bootstrap percentages based on 1000 replications. 
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با استفاده از ویروس و تعدادی از اعضای جنس پوتی VMVهای جدایه CPآمینواسیدی شباهت در سطح  سکماتری -10شکل

 ترسیم شدMUSCLE ها به روش توالی سازیردیفهم SDT v.1.2افزار نرم
Figure 10- The similarity matrix of CP amino acid sequence of VMV isolates with some members of genus 

potyvirus constructed based on SDT MUSCLE alignment 

 

 بحث

با چندی  عملکارد  یپروتئینهای گیاهی  ویروس پروتئی  پوهشی
 کاست و د  تجمع و گردایش ویروس  حرکات موعایی و سیساتمی

 ,.Urcuqui-Inchima et al) باا هاته نقاش دا د لویروس و انتقاا

ل  ناحیاه ترمیناا  Nیپروتئی  پوهشی باه ساه ناحیاه(. توالی 2001
 لترمیناا N هود که توالی ناحیهتقسیم میل ترمینا Cمرکری و ناحیه 

 DAG  هاد تظااپزیری بیشتری دا د. د  ای  ناحیاه تاوالی حفتنو 
باا  لبرای انتقا HC-Pro وجود دا د که با (نی   گلیسی آسپا انی   آلا)

د   (Hasiow-Jaroszewska et al., 2014) دهادیهته واکانش ما
ی مرکری تناو  کمتاری نشاان حیاتی است. ناحیه لنتیجه برای انتقا

ویروس عارو ی  لبه سلو لدهد  زیرا ای  ناحیه برای حرکت سلومی
 اساات و د نتیجااه جهااش د  آن د  گسااترش ویااروس اثاار دا د

(Urcuqui-Inchima et al., 2001.) دیفای چندگاناه مقایساه هام 
باا ساایر  VMVهای ویاروس های ژن پروتئی  پوهشی جدایهترادف

تاری  بصاش هاد داد که رسمت میانی حفاظتها نشانپوتی ویروس
هاای مصتلاف و همینطاو  گوناه VMVهای جدایه پروتئی  پوهشی

 cp هااای ربلاای  وی ژنهاساات کااه نتااایج پااژوهشروسویااپااوتی
 ,.Farahbakhsh et alکناد )ییاد مایأها ای  نتیجه  ا تویروسپوتی

دهناد  نشاان cpهادگی باالا د  ناحیاه مرکاری ژن (. حفاظت2013
اسات  CPهاای اهمیت ای  ناحیه د  سااختا  و هام آ ایاش ملکاول

(Shukla & Ward, 1989د  حالی  ) که تنو  د  ناحیهN-terminal 
نارال و میرباان -دهند  نقش ای  ناحیه د  بارهمکنش ویاروسنشان

(  با توجه به ای  موعاو  د  ابتادا Reichmann et al., 1992است )
ظاار صاافات بیولوژیااک و از ن VMVهااد دو جدایااه بیناای ماایپاایش

میربان مانند انتقال با هته و یا دامناه میرباانی باا -برهمکنش ویروس
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کاه د  ساطح آمینواسایدی یکدیگر تفاوت داهته باهند ولی از آنجایی
 سد تغییرات نوکلئوتیادی نقاش تفاوت دو جدایه اندک است بنظر می

. تری د  تغییر وظائف پاروتئی  پوهشای داهاته باهادکمکی و جرئی
دهند  احتماال د  هر دو جدایه ای  ویروس نشان DAGوجود موتیف 

از جملاه پروتئازهاای ویروسای باهد. انتقال آنها با هته د  طبییت می
پروتئی  است که یک سری  پروتئاز ویروسی است که پلی P1پروتئی  

 دامناه دهاد. ا د  انتهای کربوکسیلی خود و پروتئی  بیدی برش مای
 بسایا  و ترمینال C رسمت د  P1 کدکنند  ناحیه د  ری سهبه پپتیداز

 فیالیاات بااه مربااوط سااری   پپتیاادازهای تمااام باارای هااد  حفاظاات
 وجاااود دا د Gly-Xaa-Ser-Gly موتیاااف حااااوی و پروتئولیتیاااک

(Adams et al., 2005). 244پروتئولیتیاک دامناه موتیافGDSG 

247 (Gly-Asp-Ser-Gly)  د  ژنومVMV عناوانبه که وجود دا د 
 ( د P1)مسائول فیالیات خودبرهای  سری  پروتئاز یک فیالیت محل
( Y یاا) F د  محال پروتئی   ا دست پایی  د  که هودمی گرفته نظر
 Verchot) است Ser(S) و Tyr (y) بی  P1 برش محل .هکافدمی

et al., 1992) .به اینکه ژن  با توجهp1 تاری  بصاش هد غیرحفاظت
های حفاظت هد  ای  رسمت از ژناوم  هاست موتیفویروسژنی پوتی

هادن پروتئااز های حیاتی ایا  ژن از ربیال فیاالمحل انجام فیالیت
دساتی و همینطاو  مسائول هاای پاایی دهناد  پاروتئی سری  برش

یا گیاا  میرباان  های ویروسی وبا سایر پروتئی  P1تیاملات پروتئی  
 ;Chen et al., 2003 ; Rohozkova & Navratil, 2011هستند )

Valli et al., 2007 .)ها ویروسد  پوتیp1  د  تنظیم و تیدیل تکثیر
(.  2015et alVerma ,. د )هاای دفااعی میرباان دخالات داو پاسا 

دست آمد  از با نتایج به p1مشاهد  بالاتری  میران تنو  د  ناحیه ژنی 
ویاروس مطابقات های دیگار پاوتیمطالیه سایر محققی  بر وی گونه

 et Verma؛  al etLecoq.2009 ,؛  et al., Ohshima 2007دا د )

., 2015al.) 
هااای آمینواساایدی و دنااد وگرام  ساام هااد  باار مبنااای تااوالی

 ا د میان اعضاای  VMVهای جدایه P1و  CPهای نوکلئوتیدی ژن
هد  براسااس بندی کرد. د خت تبا زایی  سمویروس گرو جنس پوتی

 VMVهاای دهاد کاه جدایاهمای نشاان CPن توالی نوکلئوتیدی ژ
دا د و با توجاه باه اینکاه ایا  جدایاه  SPV2نردیکتری  ا تباط  ا با 

SPV2  از کشو  مجا ستان است و گیا  وینکا باومی ا وپاا اسات و از

ا وپا وا د ایران هد  است احتمالا جد ای  دوتا ویاروس یکای اسات. 
  OYDV  JGMVهااای بااا ویااروس VMVهااای همینطااو  جدایااه

SCMV  وSPV2 گیرند. د  یک زیرگرو  ررا  می 
 VMVهاای هایی که بیشتری  د صد هباهت  ا با جدایهویروس
تاوان های تبا زایی مجرایی رارا  گرفتناد  بناابرای  مایدا د د  گرو 

با د صد تشابه تاوالی  گیری کرد که ا تباطی بی   وابط تبا زایینتیجه
 Azarfarتیجه پژوهش آذ فر و همکا ان )ها وجود ندا د. نای  ویروس

et al., 2012ویروس(  وی پوتیZYMV   نیر نشاان داد کاه  واباط
حاصل  هاید ختد  خوانی ندا د. ها همبا د صد تشابه توالی تبا زایی

یدی و آمینواسایدی نوکلئوتهای از مطالیات تبا زایی بر اساس تارادف
پاوتی جانس هایاز سایر گونه VMVی ایرانی اهجدایه  هدمشاهد 
تفکیک  تفکیک هدند. بنابرای  آغازگر طراحای هاد  رابلیاتویروس 

 . دا است  ا ن جنسآ گر موجود د یهای داز گونه VMV هایهجدای
و VMV-IR-1بالاتری  د صد تشاابه نوکلئوتیادی  p1برای ژن 
VMV-IR-2 با ویروس  51.31و  52.29ی  های مو د بر سبا ویروس

CatMV  بودن ژن  تفاوت و متغیرماست. با توجه بهp1  بنادی  نا
بینی و رابل پازیرش نسبتا یکنواخت ماتریکس د صد تشابه رابل پیش

 است.
هاای جدایاه د  ای  پژوهش برای اولی  با  خصوصیات مولکاولی

VMV هاای بر پایه ژنcp  وp1 دو  تییای  هاد و جایگاا  تباا زایی
های موجاود د  باناک ژنای ویروسد  بی  پوتی VMVجدایه ایرانی 
 مشص  هد. 

عنوان بر گتری  و مهمتاری  ها بهویروسبا توجه به اهمیت پوتی
ویرید  و همینطو  اهمیت گیا  پایچ تلگرافای از جنس د  خانواد  پوتی

هااا  وی میااران ثیر ویااروسأجنبااه دا ویاای و زینتاای بااودن گیااا   تاا
های ثانویه و همینطو  تکثیر  ویشای ایا  گیاا  کاه امکاان یتمتابول

های ویروسی به نسل بید و گیاهان د  نقااط انتقال و پراکنش بیما ی
های ویروسی  وی ای  گیاا  کند  لزا باید به بیما یجدید  ا فراهم می

هاای غالاب  تناو  توجه ویژ  داهت و عم  بر سی و تییی  ویروس
  هناسایی نارلی   از برنامه کنترلی کا آمد برای هاژنتیکی ای  ویروس

های ویروسی از ربیل استفاد  از پایاه مااد ی کنترل و کاهش بیما ی
 ها استفاد  نمود. سالم و کنترل نارلی  و سایر  وش
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