
 
Research Article 

Vol. 39, No. 3, 2025, p. 283-291 
 

 
Identification, Genome Characterization and Phylogenetic Analysis of A Novel 

Betanucleorhabdovirus Infecting Sugar Beet (Beta vulgaris) in Iran 

 
J. Abkhoo 1, M. Mehrvar 2*, M. Zakiaghl 2         

 
1and 2-Department of plant protection, Faculty of agriculture, ferdowsi university of Mashhad, Mashhad, 
Iran                            
(*- Corresponding author's Email: mehrvar@um.ac.ir ) 

 

How to cite this article: 

Abkhoo, J., Mehrvar, M., & Zakiaghl, M. (2025). Identification, genome 
characterization and phylogenetic analysis of a novel Betanucleorhabdovirus 
infecting sugar beet (Beta vulgaris) in Iran. Iranian Plant Protection Research, 
39(3), 283-291. (In Persian with English abstract). 
https://doi.org/10.22067/JPP.2025.90010.1205 

Received: 30-09-2024 
Revised: 08-03-2025 
Accepted: 09-03-2025 
Available Online: 10-11-2025 

 

Introduction1 
Sugar beet (Beta vulgaris) is one of the most important agricultural crops in Iran. Viruses that cause disease 

in sugar beet include Beet necrotic yellow vein virus, Beet soil-borne mosaic virus, Beet soil-borne virus, Beet 
virus Q, Beet yellows virus, Beet western yellows virus, Beet chlorosis virus, Beet curly top virus, Beet curly top 
Iran virus and Beet black scorch virus. Members of the genus Betanucleorhabdovirus have a monopartite 
genome and negative-strand RNA. The genome of betanucleorhabdoviruses is 12.9 to 14.4 kb in length and 
contains six to seven genes. The genus Betanucleorhabdovirus has 18 species. Phylogenetic analyzes based on 
the sequence of the L gene have shown that betanucleorhabdoviruses form a monophyletic group and are placed 
in a sister group with dichorhaviruses. So far, comprehensive and complete research has not been done regarding 
the identification and determination of molecular characteristics of betanucleorhabdoviruses infecting sugar beet 
in Iran. Therefore, this research was carried out in order to identify and determine the molecular characteristics 
of these viruses to pave the way for other research fields, especially their pathogenesis and management. 

Materials and Methods 
In order to identify the casual agent of the viral diseases of sugar beet in Iran showing symptoms like mosaics 

and yellowing of the leaves in samples, were collected from major sugar beet cultivation areas of the country 
during September and October of 2023. Total RNA was extracted from 60 mg of sugar beet leaf and root tissue 
using SV Total RNA Extraction Kit (Promega, USA). After determining the quantity and quality of the samples 
using NanoDrop 2000 (Thermo Fisher Scientific, Waltham, MA, USA), one sample from the purified total RNA 
samples that had an optical absorption ratio of 260 nm to 280 nm of approximately 2 was sent to Macrogen 
Company (Seoul, South Korea) for high-throughput sequencing based on the Illumina platform. High-throughput 
sequencing reads were imported to the CLC Genomics Workbench (v.12) software, and after editing, assembling 
the reads based on the software's default, contig fragments were made. Contig fragments were annotated in 
NCBI database (GenBank) using BLASTX and BLASTN algorithms. Reverse transcription polymerase chain 
reaction was used to confirm the presence of the virus in the collected samples. Total RNA was used with 
Random Hexamer primer to convert RNA to cDNA. Polymerase chain reaction was performed using specific 
primers designed for the N gene of the virus. The polymerase chain reaction included the initial annealing step at 
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95°C for 5 minutes and then 35 cycles including 95°C for 1 minute, 54°C for 1 minute, and 72°C for 2 minutes. 
Then the reaction mixture was kept at 72°C for 15 minutes. The PCR products, which had an approximate size 
of 1208 bp, were sequenced. Phylogenetic analysis was performed based on complete genome sequence with 
MEGA 11, using Maximum likelihood method and General Time Reversible model (GTR+G+I) with 1000 
bootstrap replications. 

Results and Discussion 
After receiving the high-throughput sequencing results from South Korea's Macrogen Company and their 

preliminary analysis, the complete genome of a new Betanucleorhabdovirus was identified in sugar beet. The 
identified isolates showed 86.13% nucleotide identity, and isolate IR1 (accession number OR227650) shared the 
highest nucleotide identity among the viruses in the GenBank with tomato betanucleorhabdovirus 2 isolate 
SKO20ST1 (70.3%) and had a nucleotide identity level below the demarcation criteria for delimiting ICTV 
species in the genus Betanucleorhabdovirus (nucleotide identity of 75% for the whole genome) Therefore, a new 
species tentatively called beet betanucleorhbdovirus 1 (beet leaf curl betanucleorhabdovirus) was identified in 
the genus Betanucleorhabdovirus. The full-length genome of beet betanucleorhabdovirus 1 had six open reading 
frames (3'-N-P-P3-M-G-L-5'). The beet betanucleorhabdovirus 1 specific primers amplified a fragment with the 
expected size of 1208 bp from the sugar beet sample followed by sequencing of the PCR product. The result 
confirmed infection of the original beet samples with beet betanucleorhabdovirus 1. The phylogenetic analysis 
showed that beet betanucleorhabdovirus 1 is most closely related to members of the genus 
Betanucleorhabdovirus. Sugar beet plants infected with beet betanucleorhabdovirus 1 showed curling and mild 
yellowing of leaf, although these symptoms could be caused by infection of the host plant with other infecting 
viruses. 

Conclusion 
This research identified a new virus with a negative single-stranded RNA genome, which belongs to the 

genus Betanucleorhabdovirus as a new species. 

 
Keywords: High-throughput sequencing, Reverse transcription polymerase chain reaction, Rhabdoviridae, 

Rhabdovirus 
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 مقاله پژوهشی

 283-291، ص. 1404، پاییز 3شماره  39جلد 

 

 دیجد روسینوکلئورابدووبتا ییتبارزا واکاویو  ژنومی اتیخصوصبررسی  ،ییشناسا

 در ایران (Beta vulgaris) چغندرقندکننده آلوده

 
  1محمد زکی عقل ،*1محسن مهرور  ،1جواد آبخو

 09/07/1403تاریخ دریافت: 

 19/12/1403تاریخ پذیرش: 

 

 چکیده

مختلف  یهاروسیوو شود مختلف کشت می یهااست که در استان رانیدر ا یاز محصولات مهم کشاورز یکی (Beta vulgaris) چغندرقند
 تا شش یدارا هاآن نومبوده، ژ آر ان ا تک رشته منفیو  یبخشکتژنوم  یدارا Betanucleorhabdovirus شوند. اعضای جنسآن می یماریسبب ب
ی مانند موزائیکی شدن و زردی مئعلاجهت شناسایی عامل یا عوامل ایجاد بیماری ویروسی در چغندرقند که دارای . است (ORFباز ) شقاب خوان هفت
ور و شهری یاز مناطق عمده کشت چغندرقند در کشور ط یروسیو یماریعلائم ب یچغندرقند دارا هایو ریشه هااز برگ یبردارنمونهها بودند، برگ

( illumina) نایلومیپلتفرم ا یه( برپاHigh-throughput sequencing) یا ژرف توان بالا یابییانجام و آر ان ا کل جهت توال 1402سال مهرماه 
براساس  ییاستفاده شد. ترسیم درخت تبارزا مراز معکوسیپل یارهیواکنش زنجشده از آوریهای جمعبرای تأیید حضور ویروس در نمونه شد. انجام

 General Time Reversibleو مدل  Maximum likelihoodروش به MEGA11افزار آن با استفاده از نرم ژنوم یدیترادف کامل نوکلئوت

(GTR+G+I) شده، های شناسایی. جدایهشد ییدر چغندرقند شناسای جدید اهیگ روسینوکلئورابدووبتا کانجام شد. ترادف کامل نوکلئوتیدی ژنوم ی
 نیرا در ب درصد یکسانی نوکلئوتیدی نیبالاتر( OR227650)رس شماره  IR1درصد را نشان دادند و جدایه  13/86میزان یکسانی نوکلئوتیدی به

 یهجدا (tomato betanucleorhabdovirus 2فرنگی )دو گوجه هشمار روسیبتانوکلئورابدووبا  (GenBank)موجود در بانک ژنی  یهاروسیو
SKO20ST1 یهاگونه یمرزبند اریمع ریزو دارای میزان یکسانی نوکلئوتیدی  داشت درصد 3/70میزان هب ICTV  جنس در

Betanucleorhabdovirus ( کل  یدرصد برا 75تشابه نوکلئوتیدی)هروس شمارینوکلئورابدووبتا نامجدید بهعنوان یک گونه بود. بنابراین به ژنوم 
 beet betanucleorhabdovirus 1 (beet leaf curl( چغندرقندپیچیدگی برگ  سروینوکلئورابدوو)بتا چغندرقند یک

betanucleorhabdovirus)  در جنسBetanucleorhabdovirus شش  یدارا چغندرقندیک  هشمار روسینوکلئورابدووبتاژنوم گذاری شد. نام
اعضای ارتباط را با  نیشتریب چغندرقند کی هشمار روسینوکلئورابدووتاواکاوی تبارزایی نشان داد که ب .('N-P-P3-M-G-L-5-'3)باز بود  شقاب خوان
 از دیگونه جد کی عنوانهچغندرقند ب یرا از رو یدیجد روسینوکلئورابدووبتا بار نیاول یبرا قیتحق نیا. دارد Betanucleorhabdovirusجنس 
 . کندیم یمعرف Betanucleorhabdovirusجنس 
1 

 Rhabdoviridae، مراز معکوسیپل یارهیواکنش زنج، روسیرابدوویابی توان بالا، توالی :های کلیدیواژه
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 مقدمه

هکتطار  132185( با سطح  برداشطت Beta vulgarisچغندرقند )
های یکی از محصولات مهم کشاورزی در ایران اسطت کطه در اسطتان

(. Agricultural Statistics, 2023شطططود )مختلطططف کشطططت می
 یطروسو شطوند شطاملهایی که سبب بیماری در چغندرقند میویروس

 Beet necrotic yellow veinچغندرقنطد ) یطکرگبطرگ زرد نکروت

virusقنطدزاد چغندرخطا  یطروس موزائیطک(، و (Beet soil-borne 

mosaic virus ،)یطروسو Q قنطدچغندر (Beet virus Q) ، ویطروس
 یطروسو، (Beet western yellows virusدرقنطد )زردی غربطی چغن

 Harvesom et)( Beet curly top virus) بوته چغندرقنطد یچیدگیپ

al., 2009 ،)بوتطه چغندرقنطد یدگیچیپ یرانیا روسیو (Beet curly 

top Iran virus( )Bolok-Yazdi et al., 2008 یططروسو( و 
 ,Cui) (Beet black scorch virus) قنطدبرگ چغندر یاهس یسوختگ

 ( است.1988

ژنوم از نطو  ار  ایدار Betanucleorhabdovirusجنس  اعضای
 بطازلویک 4/14تطا  9/12طول به یمنف سنس با بخشیتک  یان ا خح

اسططت  قططاب خططوانش بططازشططش تططا هفططت حططاوی هسططتند کططه 
(

https://ictv.global/report/chapter/rhabdoviridae/rhabdovi

ridae/betanucleorhabdovirus.) هطططای هطططا در ویریونژنطططوم آن
نطانومتر  350تطا  130نانومتر و ططول  100تا  45باسیلی شکل با قحر 

(. جطططنس Jackson et al., 2005محصطططور شطططده اسطططت )
Betanucleorhabdovirus  گونططططططططططه اسططططططططططت  18دارای

(
https://ictv.global/report/chapter/rhabdoviridae/rhabdovi

ridae/betanucleorhabdovirus کطه  هاروسیبتانوکلئورابدوو(. سایر
 رابطدوویروسانطد شطامل اند و شرح داده شطدهکننده گیاهان بودهآلوده
 Paris yunnanensis rhabdovirus) یوناننسیس پاریس یک هشمار

1( )Hu et al., 2023)  یطک تطا پطن  هشطمار روسینوکلئورابدووبتاو 
( Sambucus betanucleorhabdovirus 1-5) اهیسططط یآقحططط

(Šafářová et al., 2024) براسطاس ژنتبطارزایی  هایاست. واکاوی 
L یلتیطک مونوف یک گروه هایروسبتانوکلئورابدووکه  ه استنشان داد

در  (Dichorhaviruses) هطایروسوراوکطیدا دهند و بطرا تشکیل می
 (. Li et al., 2015گیرند )ی قرار میخواهریک گروه 
اسططتفاده از روش  بططا یاهیططگ یهاروسیرابططدواز  یادیططز تعططداد

 ییشناسطا( High-throughput sequencingتطوان بطالا ) یابییتوال
 ;Bejerman et al., 2020; Bejerman et al., 2021) انطدهشطد

Šafářová et al., 2024.)  تاکنون تحقیق جامع و کاملی در خصوص
های بتانوکلئورابططدوویروسشناسططایی و تعیططین خصوصططیات مولکططولی 

منظور طرح به ینلذا ا. انجام نشده استچغندرقند در ایران کننده آلوده
اجرا درآمد تا به ها یروسواین  یی و تعیین خصوصیات مولکولیشناسا
خصطوص نحطوه بیمطاریزایی و یقطاتی بهتحق یهطاینهزم یرسا یراه برا

 .گردد هموار هامدیریت آن
 

 هامواد و روش

 های آلوده آوری نمونهجمع

چغندرقنطد دارای  یهطابوتطه یهطاشهیها و راز برگ یبردارنمونه
درکشطور  بیماری ویروسی از منطاطق عمطده کشطت چغندرقنطدعلائم 

(، خراسان رضطوی شیروان و فاروجهای خراسان شمالی )شامل استان
حیدریه و جطوین(، جام، تایباد، تربت)مشهد، فریمان، سفیدسنگ، تربت

خراسططان جنططوبی )خضططری دشططت بیططاک و نیمبلططو (، کرمانشططاه 
هطای شطهریور و شاه(، لرستان )ازنا( و همدان )نهاونطد( ططی ماه)کرمان
 شد.  انجام 1402مهر 
 

  توان بالا یابییتوال
 یهطاشطهیهطا و ربرگگرم بافت میلی 60از استخراج آر ان ا کل 

 SV Total RNA Extraction Kitبا استفاده از چغندرقند  یهابوته

(Promega, USA) ها یت و کیفیت نمونهانجام شد. پس از تعیین کم
 ,Thermo Fisher Scientific) 2000وسطیله دسطتگاه نطانودرا  به

Waltham, MA, USAخطال  کطه  آر ان ا کلهای (، از میان نمونه
تقریباً دو بودنطد  نانومتر 280نانومتر به  260نسبت جذب نوری دارای 

(Barbas et al., 2007یک نمونه ،) یهتوان بالا برپا یابییجهت توال 
( ارسطال ی( به شرکت ماکروژن )کطره جنطوبillumina) نایلومیپلتفرم ا
  .(Turang et al., 2024) شد

 

 توان بالا یابییتوالهای داده یواکاو

 از اسطتفاده بطاتوان بالا  یابییتوال یهاخوانش تیفیکنترل ک ابتدا
پطس بررسی شد.  CLC Genomics Workbench (v.12)زار افنرم
انجام و افزار نرم فرکشیراساس پب هاآن مونتاژ ،هاخوانشویرایش از 

 NCBIداده  گطاهیپا قحعات کانتیگ ساخته شد. قحعطات کانتیطگ در

(GenBank) یهطاتمیبا استفاده از الگطور BLASTX  وBLASTN 
 (.Altschul et al., 1997شدند ) یسینوهیحاش

 

 واکدد   لهیوسددهتددوان بددالا بدد یابیددیتوال جددهیتأییددن ن 

 (RT-PCRمعکوس ) مرازپلی ایزنجیره

واکنش شده از های جمع آوریبرای تأیید حضور ویروس در نمونه
مطورد اسطتفاده  از ار ان ا کطل استفاده شد. مراز معکوسپلی یارهیزنج

https://ictv.global/report/chapter/rhabdoviridae/rhabdoviridae/betanucleorhabdovirus
https://ictv.global/report/chapter/rhabdoviridae/rhabdoviridae/betanucleorhabdovirus
https://ictv.global/report/chapter/rhabdoviridae/rhabdoviridae/betanucleorhabdovirus
https://ictv.global/report/chapter/rhabdoviridae/rhabdoviridae/betanucleorhabdovirus
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 هگزامر راندومآغطازگر  یابی با توان بطالا بطه همطراهیجهت انجام توال
(Random Hexamer ) بهجهطت تبطدیل ار ان ای cDNA  اسطتفاده

ژن  یاختصاص یاز آغازگرها دهستفاا بامراز پلی یارهیواکنش زنجشد. 
N (نوکلئو نیپروتئ )شطده افتیدر ترادف یاز روکه  روسیو نیاکپسید
 یطراحط( OR227650رس شطماره )کره جنوبی( ) ماکروژنشرکت از 

- Forward: 5'- ACGAGCTCAAAGCCATCCG)شطده بطود

3') (Reverse: 5'- TGCAGCATACAGCTTGTCCA -3') 
سطازی واسرشت مرحلطه شطاملمطراز پلی یارهیانجام شد. واکنش زنج

چرخطه  35و سطپس  قطهیمدت پطن  دقبه وسیدرجه سلس 95در  هاولی
درجطه  54دمطای  ه،یک دقیق تمدبه وسیدرجه سلس 95 یشامل دما
دو  تمطدبه وسیدرجه سلسط 72 یو دما یک دقیقه تمدبه وسیسلس
 15مطدت به وسیدرجه سلسط 72بود. سپس مخلوط واکنش در  دقیقه
 1208 تقریبی دارای اندازهکه واکنش محصولات شد.  ینگهدار قهیدق

 .باز بودند برای تعیین توالی به شرکت فزاپژوه )ایران( ارسال شد جفت
 

 تبارزایی واکاوی

آن  ژنوم یدیترادف کامل نوکلئوتبراساس  ترسیم درخت تبارزایی
روش ( بطهTamura et al., 2021) MEGA11افزار با استفاده از نرم

Maximum likelihood  و مطدلGeneral Time Reversible 

(GTR+G+I) (Nei & Kumar, 2000 )تکرار انجام شد.  1000با  و 
 

 نتایج 

یابی توان بالا از شرکت ماکروژن )کره توالی پس از دریافت نتای 
 کیطرگبرگ زرد نکروت روسیوژنوم ها، مقدماتی آن یواکاوو جنوبی( 

 یطروسو قنطد،چغندر Q یروسو، زاد چغندرقندخا  روسیچغندرقند، و
و  بوتطه چغندرقنطد یچیطدگیپ سیطرووقند، برگ چغندر یاهس یسوختگ
یطک بتانوکلئورابطدوویروس جدیطد در چغندرقنطد شناسطایی شطد. ژنوم 
شططده از ژنططوم بتانوکلئورابططدوویروس، یکسططانی شناسططاییهای جدایططه

)رس  IR1درصد را نشان دادند و جدایطه  13/86میزان نوکلئوتیدی به

 نیبط را در درصد یکسانی نوکلئوتیطدی نیبالاتر( OR227650شماره 
 دو هشطمار روسیبتانوکلئورابدووبا  GenBankموجود در  یهاروسیو

)جدول  داشت درصد 3/70میزان به SKO20ST1 یهجدافرنگی گوجه
 یهطاگونطه یمرزبند اریمع ریزو دارای میزان یکسانی نوکلئوتیدی  (1

ICTV  جنس درBetanucleorhabdovirus ( 75تشابه نوکلئوتیدی 
 ژنططططططططططططوم(کططططططططططططل  یدرصططططططططططططد بططططططططططططرا

(
https://ictv.global/report/chapter/rhabdoviridae/rhabdovi

ridae/betanucleorhabdovirusعنوان یطک گونطه ( بود. بنابراین به
 چغندرقنطططد کیططط هشطططمار روسیبتانوکلئورابطططدوو نامجدیطططد بطططه

 beet leaf curl)) (چغندرقنطدپیچیطدگی بطرگ  روسیبتانوکلئورابدوو)

betanucleorhabdovirus)beet betanucleorhbdovirus 1 )  در
 (. 1گذاری شد )شکل نام Betanucleorhabdovirusجنس 

 قطابدارای شش  چغندرقند کی هشمار روسینوکلئورابدووبتاژنوم 
 .(2)شکل ( 'N-P-P3-M-G-L-5-'3)بود  باز خوانش
 

 هشدمار روسینوکلئورابنووب اتأیین آلودگی چغ نرق ن به 

 پلیمراز معکوس ایزنجیره وسیله واک  به چغ نرق ن کی

 چغندرقنطد کی هشمار روسینوکلئورابدووبتااختصاصی  آغازگرهای
نمونطه چغندرقنطد  از بطاز جفطت 1208انتظار  ای را با اندازه موردقحعه

یطابی، آلطودگی چغندرقنطد بطه ( که پطس از توالی2تکثیر کردند )شکل 
 تأیید شد. چغندرقند کی هشمار روسینوکلئورابدووبتا

 

 اوی تبارزاییواک

ژنوم  یدیترادف کامل نوکلئوتشده براساس درخت تبارزایی ترسیم
 نیشطتریب چغندرقنطد کیط هشطمار روسینوکلئورابطدووبتانشان داد که 
  (.4)شکل دارد  روسینوکلئورابدووبتااعضای جنس ارتباط را با 
 

 
 IR1 (beet betanucleorhbdovirus 1 isolateایه جد چغندرقند کی هشمار روسینوکلئورابدووم بتاکل ژنو یدینوکلئوت یکسانیدرصد  -1جدول 

IR1)  رس شماره(OR227650) موجود در  یهاترادف ریسا باGenBank 
Table 1- Percentage of nucleotide identity of the complete genome of beet betanucleorhbdovirus 1 isolate IR1 (accession no. 

OR227650) with other sequences available in GenBank 

Scientific name 
Max 

score 

Total 

score 

Query 

cover 

Percent 

identity 

Accession 

number 
Beet leaf curl betanucleorhabdovirus isolate 

Fariman 
14074 16161 100 86.13 OQ784673 

Tomato betanucleorhabdovirus 2 isolate 

SKO20ST1 
2190 4684 84 70.3 OL472114 

Tomato betanucleorhabdovirus 2 isolate STR20AT 2179 4630 84 70.27 OL472129 

Tomato betanucleorhabdovirus 2 isolate 09-50 2178 4845 79 70.3 OP441765 

Tomato betanucleorhabdovirus 2 isolate 10-52 2174 4840 79 70.28 OP441766 

 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/OL472114.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=3&RID=VX8P1P2M013
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با علائم پیچیدگی و زردی خفیف  (beet betanucleorhbdovirus 1) چغندرقند کی هشمار روسینوکلئورابدووبه بتابوته چغندرقند آلوده  -1شکل 

 شده از منطقه فریمان، ایرانآوریبرگ جمع 

Figure 1- Sugar beet plant infected with beet betanucleorhbdovirus 1, showing curling and mild yellowing of the leaf collected 

from Fariman, Iran 
 

 
)رس  IR1 (beet betanucleorhbdovirus isolate 1 IR1)جدایه  چغندرقند کی هشمار روسینوکلئورابدووبتااز ژنوم  تصویر شماتیک -2شکل 

ژن ) G(، کسیماتر نیپروتئژن ) M(، یحرکت نیپروتئژن ) P3(، نیفسفوپروتئژن ) P(، دینوکلئوکپس نیپروتئژن ) OR227650). Nشماره 

 بزرگ( نیپروتئژن ) L و (نیکوپروتئیگل
Figure 2- Schematic illustration of the beet betanucleorhbdovirus isolate 1 IR1 genome (accession no. OR227650). N 

(nucleocapsid protein gene), P (phosphoprotein gene), P3 (movement protein gene), M (matrix protein gene), G (glycoprotein 

gene), L (large protein gene) 
 

 بحث

در این تحقیق برای اولین بار بتانوکلئورابدوویروس جدیطدی بنطام 
روی چغندرقنطد جداسطازی  چغندرقند کی هشمار روسینوکلئورابدووبتا

بوده کطه براسطاس  باز خوانش قابشد. ژنوم این ویروس دارای شش 
بندی شده، گروه هاروسیبا بتانوکلئورابدووترادف نوکلئوتیدی کل ژنوم 

معرفی  Betanucleorhabdovirusگونه جدیدی از جنس عنوان و به
هطای توانایی تشخی  ویروس توالی یابی توان بالا، تکنیک .گرددمی

تواند کل ژنطوم شده و همچنین ناشناخته را داشته و میگیاهی شناخته
 ;Kreuze et al., 2009یطابی کنطد )دار را توالی RNA هایویروس

Adams et al., 2009; Jones et al., 2017; Al Rwahnih et 

al., 2015 در محالعطه جدیطدی روی چغندرقنطد در ایطالات متحطده .)
کننطططده چغندرقنطططد و جدیطططد آلوده Alphanecrovirus آمریکطططا،
با استفاده از این روش شناسایی شد  ای همراه آنوارههای ماهویروس

(Weiland et al., 2020 .) 
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 یک درصد آگارز ژل یرو معکوس مرازیپل یارهیواکنش زنج جینتا -3 شکل

Figure 3- Reverse polymerase chain reaction results on 1% agarose gel 
 bp+3K (DM2300) 100 نشانگر: M چغندرقند، هانای( از گbeet betanucleorhbdovirus 1) چغندرقند کی هشمار روسینوکلئورابدووبتا به آلوده نمونه: 1چاهک 

Lane 1: sample infected with beet betanucleorhabdovirus 1 from sugar beet plants, M: marker 100 bp+3K (DM2300) 
 

 
پیچیدگی برگ  روسینوکلئورابدووبتا) چغندرقند کی هشمار روسینوکلئورابدووبتا مکل ژنو یدینوکلئوت ترادف هیبرپا ییرزادرخت تبا -4 شکل

 ی خانوادههاجنس ریسااز  نمایندگانیو  beet betanucleorhabdovirus 1 (beet leaf curl (( )betanucleorhabdovirus (چغندرقند

Rhabdoviridae افزار رماستفاده از ن باMEGA 11 روش بهMaximum likelihood مدل و General Time Reversible (GTR+G+I) آزمون  و

 تکرار 1000اعتبارسنجی با 
Figure 4- Maximum likelihood tree of beet betanucleorhabdovirus 1 (beet leaf curl betanucleorhabdovirus) and other 

Rhabdoviridae constructed in MEGA11 using the GTR+G+I model, based on complete genome sequences, with 1000 

bootstrap replications 

 .درنظر گرفته شده است عضو خارج از گروهعنوان به (vesicular stomatitis Indiana virus) سیتیاستومات کولاریوز انایندیا روسیو
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Vesicular stomatitis Indiana virus is considered as an outgroup. 

 
ژنطوم  ی کامطلتطوال( Belete et al., 2022بلیطت و همکطاران )

 Cnidium) میدیطکن کیطشطماره  روسیطونطام به ی جدیدروسیرابدو

virus 1) از گیاه Cnidium officinale  ییشناسطا یکره جنطوبرا در 
 14طول ای با سنس منفطی و بطهتک رشتهار ان ا  آن ژنومکردند که 

بططه  ژنططومی ایططن ویططروس شططباهت زیططادی سططازمان بططود. زلوبططایک
-N-P)بطاز  خطوانششامل شش قطاب ی داشته، اهیگ یهاروسیرابدو

P3-M-G-L) از جططنس  دیططعضططو جد کیططعنططوان بططود کططه بططه
Betanucleorhabdovirus  در خانوادهRhabdoviridae یبندطبقه 

 روسینوکلئورابطدوویک بتا( Hu et al., 2023مکاران )هو و ه. گردید
نام به Paris polyphylla var. yunnanensisکننده گیاه جدید آلوده
را در چین شناسایی کردند  سیوناننسی سیپار کی هشمار روسیرابدوو

دارای سطازمان ژنطومی  بوده،نوکلئوتید  13509که ژنوم آن متشکل از 
ها )حاوی شش قاب خوانش باز با مناطق بین ژنی معمولی رابدویروس

( پن  Šafářová et al., 2024و همکاران ) شده( است. صفرواحفاظت
شماره یطک تطا  روسینوکلئورابدوونام بتاید بهجد روسینوکلئورابدووبتا
ایطن پطن  . رش نمودنطداز روی گیاه آقحی سیاه گزارا  اهیس یآقح پن 
( 'N-P-P3-M-G-L-5-'3) یساختار ژنوم ،دیجد روسینوکلئورابدووبتا

  .دادندرا نشان  یاهیگ یهاروسیرابدو یمعمول

 یآقحط یطک تطا پطن  شماره روسینوکلئورابدووبتا بهآلوده  اهانیگ
بطرگ را نشطان  خفیطف سطبزردی مئطعلا ابودند و یط مئعلافاقد  اهیس
روس یرابطدوو بطه آلطوده اهانیگ (.Šafářová et al., 2024) دادندمی
روشنی رگبرگ  یآلودگ هیس در مراحل اولیوناننسیس یک پاری هشمار

 ,.Hu et al) دادنطدمطیو نکروز بطرگ را نشطان  یو به دنبال آن زرد

 کیط هشمار روسیورابدوونوکلئبتاهای چغندرقند آلوده به بوته(. 2023
ایطنبطا. زردی خفیف برگ را نشان دادند، علائم پیچیدگی و چغندرقند
 ریسطاآلطودگی گیطاه میزبطان بطه از  یناشطتوانطد می مئطعلاحال، این 

  .باشدکننده نیز آلوده یهاروسیو
 

 گیرینتیجه

 روسینوکلئورابطدووبتا کتحقیق برای اولین بار در دنیطا یط نیادر 
یطک عنطوان هکه بط گردید یی و گزارششناسای چغندرقند از رو دیجد

. گطرددمعرفطی می Betanucleorhabdovirus جطنس در دیگونه جد
های بیولوژیکی )ناقل و دامنه میزبانی(، تحقیقات آینده بر روی ویژگی

 .شودمیزان بیماریزایی و نحوه مدیریت آن توصیه می
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