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Introduction 
Sugar beet 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 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. 
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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 the 

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. 
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 چکیده

مختلف  یهاروسیوو شود  یمختلف کشت م یاست که در استان ها رانیدر ا یاز محصولات مهم کشاورز یکیچغندرقند 
 ار ان ا تک رشته منفیو  یبخش کتژنوم  یدارا Betanucleorhabdovirus اعضای جنسشوند. آن میدر  یماریسبب ب

عامل یا عوامل ایجاد بیماری ویروسی در  جهت شناسایی. است (ORFباز ) شخوانقاب  تا هفت شش یدارا هاآن نومژ بوده،
 یچغندرقند دارا و ریشه های از برگها یبردارنمونه، ندبرگها بود و زردی یکی شدنئمانند موزا یمئعلاچغندرقند که دارای 

انجام و آر ان ا کل جهت  1402سال شهریور و مهرماه  یاز مناطق عمده کشت چغندرقند در کشور ط یروسیو یماریعلائم ب
برای تایید  شد. انجام( illumina) نایلومیپلتفرم ا یه( برپاHigh-throughput sequencing) یا ژرف توان بالا یابییتوال

 ترسیم درخت تبارزایی. استفاده شد مراز معکوس یپل یارهیواکنش زنجآوری شده از های جمعحضور ویروس در نمونه

و مدل  Maximum likelihoodروش به  MEGA11افزار  مبا استفاده از نر آن ژنوم یدینوکلئوتترادف کامل براساس 
General Time Reversible (GTR+G+I) .یاهیگ روسینوکلئورابدووبتا کیکامل نوکلئوتیدی ژنوم ترادف  انجام شد 

درصد را نشان دادند و جدایه  13/86شناسایی شده یکسانی نوکلئوتیدی به میزان جدایه های  .شد ییدر چغندرقند شناسا جدید
IR1  رس شماره(OR227650 )بانک ژنی موجود در یهاروسیو نیرا در ب درصد یکسانی نوکلئوتیدی نیبالاتر 

(GenBank)  گوجه فرنگی دو  ۀشمار روسیبتانوکلئورابدووبا(tomato betanucleorhabdovirus 2) یۀجدا 
SKO20ST1  یهاگونه یمرزبند اریمع ریزو دارای میزان یکسانی نوکلئوتیدی  داشت درصد 3/70به میزان ICTV  در

 هجدید ببود. بنابراین به عنوان یک گونه  ژنوم(کل  یدرصد برا 75تشابه نوکلئوتیدی ) Betanucleorhabdovirusجنس 
 beet) (چغندرقندپیچیدگی برگ  روسینوکلئورابدووبتا) چغندرقند یک ۀشمار روسینوکلئورابدووبتا نام

(betanucleorhabdovirus 1 (beet leaf curl betanucleorhabdovirus)  در جنسBetanucleorhabdovirus 
 .('N-P-P3-M-G-L-5-'3)باز بود  شخوانشش قاب  یدارا چغندرقندیک  ۀشمار روسینوکلئورابدووبتاژنوم  .نامگذاری شد

اعضای جنس ارتباط را با  نیشتریب چغندرقند کی ۀشمار روسینوکلئورابدووبتاتبارزایی نشان داد که واکاوی 
Betanucleorhabdovirus کی انعنوب چغندرقند یاز رو را یدیجد روسینوکلئورابدووبتا بار نیاول یبرا قیتحق نیا. دارد 

 . کندیم یمعرف Betanucleorhabdovirusجنس  از دیگونه جد

 ایران، ییتبارزا، یابی توان بالاتوالی ،روسینوکلئورابدووبتا: واژه های کلیدی
 



 

 

 مقدمه
های مختلف کشت یکی از محصولات مهم کشاورزی در ایران است که در استانهکتار  132،185برداشت چغندرقند با سطح 

رگبرگ  یروسو شاملشوند میچغندرقند که سبب بیماری در هایی ویروس(. Agricultural Statistics, 2023شود )می
 Beet soil-borne) قندخاک زاد چغندر یکئیروس موزا(، وBeet necrotic yellow vein virusچغندرقند ) یکزرد نکروت

mosaic virus) ،یروسو Q قندچغندر (Beet virus Q)، ( ویروس زردی غربی چغندرقندBeet western yellows virus) ،
بوته  یدگیچیپ یرانیا روسیو، (Harvesom et al., 2009) (Beet curly top virus) بوته چغندرقند یچیدگیپ یروسو

 Beet) قندبرگ چغندر یاهس یسوختگ یروسوو  (Beet curly top Iran virus( )Bolok-Yazdi et al., 2008) چغندرقند

black scorch virus) (Cui, 1988)  .است 

تا  9/12به طول  یمنف سنس با بخشیتک  یار ان ا خط از نوع ژنوم ایدار Betanucleorhabdovirus جنس اعضای
است  بازقاب خوانش شش تا هفت حاوی که  هستند بازلویک 4/14
(https://ictv.global/report/chapter/rhabdoviridae/rhabdoviridae/betanucleorhabdovirus).  آنها در  ژنوم

 ,.Jackson et al) نانومتر محصور شده است 350تا  130نانومتر و طول  100تا  45ویریون های باسیلی شکل با قطر 

است گونه  18دارای  Betanucleorhabdovirusجنس . (2005
(https://ictv.global/report/chapter/rhabdoviridae/rhabdoviridae/betanucleorhabdovirus). سایر 

 یوناننسیس پاریس یک ۀشمار رابدوویروس شرح داده شده اند شاملاند و ه کننده گیاهان بودهکه آلود هاروسیبتانوکلئورابدوو
(Paris yunnanensis rhabdovirus 1) (Hu et al., 2023)  اهیس یآقط یک تا پنج ۀشمار روسینوکلئورابدووبتاو 
(Sambucus betanucleorhabdovirus 1-5( )Šafářová et al., 2024) .براساس ژنتبارزایی  هایواکاوی است L 

 هایروسوراوکیددهند و با یلتیک را تشکیل میمونوف یک گروه هایروسبتانوکلئورابدووکه  ه استنشان داد
(Dichorhaviruses)  خواهردر یک گروه( ی قرار می گیرندLi et al., 2015.)  

 ییشناسا(  High-throughput sequencingتوان بالا ) یابییتوالاستفاده از روش  با یاهیگ یهاروسیرابدواز  یادیز تعداد
تاکنون تحقیق جامع و کاملی  (.Bejerman et al., 2020; Bejerman et al., 2021; Šafářová et al., 2024) ندا هشد

. نشده است چغندرقند در ایران انجامآلوده کننده های بتانوکلئورابدوویروسدر خصوص شناسایی و تعیین خصوصیات مولکولی 
یقاتی تحق یهاینهزم یرسا یاجرا درآمد تا راه برابه ها یروسواین  یی و تعیین خصوصیات مولکولیطرح به منظور شناسا ینالذا 

 .گردد هموار بخصوص نحوه بیماریزایی و مدیریت آنها
 

 مواد و روش

  های آلودهآوری نمونهجمع
درکشور  بیماری ویروسی از مناطق عمده کشت چغندرقنددارای علائم چغندرقند  یهابوته یهاشهیها و راز برگ یبردارنمونه

 حیدریه،جام، تایباد، تربت)مشهد، فریمان، سفیدسنگ، تربت ، خراسان رضوی(شیروان، فاروج) های خراسان شمالیشامل استان
 هایاهمطی  )نهاوند( و همدان )ازنا( ، لرستان)کرمانشاه( ، کرمانشاه)خضری دشت بیاض، نیمبلوک( ، خراسان جنوبیجوین(

 شد.  انجام 1402 شهریور و مهر
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  توان بالا یابییتوال
 SV Total RNA Extractionبا استفاده از چغندرقند  یهابوته یهاشهیها و ربرگگرم بافت میلی 60از استخراج آر ان ا کل 

Kit (Promega, USA)  2000 بوسیله دستگاه نانودراپها نمونهکمیت و کیفیت . پس از تعیین انجام شد (Thermo 

Fisher Scientific, Waltham, MA, USA)، 260نسبت جذب نوری  خالص که دارای آر ان ا کلهای از میان نمونه 
 انیلومیپلتفرم ا هیتوان بالا برپا یابییجهت توالیک نمونه  ،(Barbas et al., 2007بودند ) 2 یباًرتق نانومتر 280نانومتر به 

(illuminaارسال شدی( به شرکت ماکروژن )کره جنوب ) (Turang et al., 2024).  

 توان بالا یابییتوالهای داده یواکاو
بررسی  CLC Genomics Workbench (v.12) افزار نرم از استفاده باتوان بالا  یابییتوال یهاخوانش تیفیکنترل ک ابتدا
قطعات کانتیگ ساخته شد. قطعات کانتیگ و انجام افزار  نرم فرض شیراساس پب آنها مونتاژ ،هاخوانش ویرایشپس از شد. 

 Altschulشدند ) یسینو هیحاش BLASTNو  BLASTX یهاتمیبا استفاده از الگور NCBI (GenBank)داده  گاهیپا در

et al., 1997.) 

 

 (RT-PCR) معکوس مرازپلی ایزنجیره واکنش لهیبوستوان بالا  یابییتوال جهینت دییتا
 ر ان ا کلا زا استفاده شد. مراز معکوس یپل یارهیواکنش زنج از شده های جمع آورینمونهدر  ویروس حضوری تایید ابر

جهت تبدیل ار ان ای ( Random Hexamer) هگزامر راندومآغازگر  بهمراه یابی با توان بالامورد استفاده جهت انجام توالی
 نیاکپسید( نوکلئو نیپروتئ) Nژن  یاختصاص یاز آغازگرها دهستفاا بامراز  یپل یارهیواکنش زنج .استفاده شد cDNA به
شده  یطراح (OR227650رس شماره ) (کره جنوبی) ماکروژنشرکت شده از  افتیدر ترادف یاز روکه  روسیو

 -'Reverse: 5) ('Forward: 5'- ACGAGCTCAAAGCCATCCG -3)بود

TGCAGCATACAGCTTGTCCA -3')  .در  هاولی سازی واسرشت مرحله شاملمراز  یپل یارهیواکنش زنجانجام شد
درجه  54دمای  ،هدقیق 1 تبه مد وسیدرجه سلس 95 یچرخه شامل دما 35و سپس  قهیبه مدت پنج دق وسیدرجه سلس 95

 وسیدرجه سلس 72بود. سپس مخلوط واکنش در  دقیقه 2 تبه مد وسیدرجه سلس 72 یو دما دقیقه 1 تبه مد وسیسلس
باز بودند برای تعیین توالی به شرکت  جفت 1208 تقریبی دارای اندازهکه واکنش محصولات شد.  ینگهدار قهیدق 15به مدت 
 ارسال شد. (ایران) فزاپژوه

 تبارزایی واکاوی
 ,.MEGA11 (Tamura et alافزار  با استفاده از نرمآن  ژنوم یدیترادف کامل نوکلئوتبراساس  ترسیم درخت تبارزایی 

 ,General Time Reversible (GTR+G+I) (Nei & Kumarو مدل  Maximum likelihoodروش به  (2021

 کرار انجام شد. ت 1000با  و( 2000

 
 یج انت

رگبرگ زرد  روسیوژنوم مقدماتی آنها،  یواکاوو  (کره جنوبی)از شرکت ماکروژن یابی توان بالا توالی پس از دریافت نتایج
 یروسوقند، برگ چغندر یاهس یسوختگ یروسو قند،چغندر Q یروسو، زاد چغندرقندخاک روسیچغندرقند، و کینکروت

از ژنوم  شدهایی شناس های جدایه. شناسایی شد قندجدید در چغندربتانوکلئورابدوویروس یک ژنوم و  بوته چغندرقند یچیدگیپ



 

 

( OR227650)رس شماره  IR1جدایه  ورا نشان دادند درصد  13/86به میزان یکسانی نوکلئوتیدی بتانوکلئورابدوویروس، 
گوجه  دو ۀشمار روسیبتانوکلئورابدووبا  GenBankموجود در  یهاروسیو نیرا در ب درصد یکسانی نوکلئوتیدی نیبالاتر

 یمرزبند اریمع ریزنوکلئوتیدی یکسانی دارای میزان و  (1)جدول  داشت درصد 3/70به میزان  SKO20ST1 یۀجدا فرنگی 
 ژنوم(کل  یدرصد برا 75تشابه نوکلئوتیدی ) Betanucleorhabdovirusجنس در  ICTV یهاگونه

(https://ictv.global/report/chapter/rhabdoviridae/rhabdoviridae/betanucleorhabdovirusبود )بنابراین . 
 (چغندرقندبرگ  پیچیدگی روسیبتانوکلئورابدوو) چغندرقند کی ۀشمار روسیبتانوکلئورابدوو نامه جدید بگونه به عنوان یک 

((beet leaf curl betanucleorhabdovirus)beet betanucleorhbdovirus 1 )  در جنس
Betanucleorhabdovirus (1)شکل  نامگذاری شد.  

 
 IR1 (beetجدایه  قندچغندر کی ۀشمار روسینوکلئورابدووبتام کل ژنو یدینوکلئوت یکسانیدرصد . 1جدول 

betanucleorhbdovirus 1 isolate 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. 
 رس شماره

Accession 

Number 

درصد یکسانی 
 نوکلئوتیدی

Percent Identity 

 درصد همپوشانی
Query 

Cover 

 کل امتیاز
همردیفی 

 دوگانه
Total 

Score 

 حداکثر امتیاز
همردیفی 

 دوگانه
Max 

Score 

 نام علمی
Scientific Name 

OQ784673 13/86  100 16161 

 
14074 beet leaf curl 

betanucleorhabdovirus 

isolate Fariman 

OL472114 3/70  84 4684 2190 tomato 

betanucleorhabdovirus 2 

isolate SKO20ST1 

OL472129 27/70  84 4630 2179 tomato 

betanucleorhabdovirus 2 

isolate STR20AT 

OP441765 3/70  79 4845 2178 tomato 

betanucleorhabdovirus 2 

isolate 09-50 

OP441766 28/70  79 4840 2174 tomato 

betanucleorhabdovirus 2 

isolate 10-52 

 
 
 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/OL472114.1?report=genbank&log$=nucltop&blast_rank=3&RID=VX8P1P2M013


 

 

 
 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

علائم  با (beet betanucleorhbdovirus 1) قندچغندر کی ۀشمار روسینوکلئورابدووبتاه بچغندرقند آلوده بوته . 1شکل 

  ن، ایرانفریماآوری شده از منطقۀ جمع  پیچیدگی و زردی خفیف برگ

Figure 1- Sugar beet plant infected with beet betanucleorhbdovirus 1 showing curling and mild yellowing of 

leaf collected from Fariman, Iran. 

 
 .(2)شکل ( 'N-P-P3-M-G-L-5-'3)بود  باز شخوان قابدارای شش  چغندرقند کی ۀشمار روسینوکلئورابدووبتاژنوم 

 

 
 IR1 (beet betanucleorhbdovirusجدایه  چغندرقند کی ۀشمار روسینوکلئورابدووبتا از ژنوم تصویر شماتیک. 2شکل 

isolate 1 IR1)  رس شماره(OR227650). N ( دینوکلئوکپس نیپروتئژن ،)P ( نیفسفوپروتئژن ،)P3 ( یحرکت نیپروتئژن ،)

M ( کسیماتر نیپروتئژن ،)G ( نیکوپروتئیگلژن ،)L ( نیپروتئژن )بزرگ. 
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). 

 
 



 

 

 پلیمراز ایجیرهزن واکنشبوسیله  چغندرقند کی ۀشمار روسینوکلئورابدووبتا آلودگی چغندرقند بهتایید 

 معکوس

نمونه  از باز جفت 1208ر انتظا را با اندازه مورد ایهقطع چغندرقند کی ۀشمار روسینوکلئورابدووبتا اختصاصی آغازگرهای 
ایید ت چغندرقند کی ۀشمار روسینوکلئورابدووبتابه  چغندرقند آلودگی ،یابیکه پس از توالی (2چغندرقند تکثیر کردند )شکل 

 .شد
 

 

 

 
 
 
 
 

 
 

 
 روسینوکلئورابدووبتا به آلوده نمونه: 1. چاهک %1آگارز ژل یرو معکوس مرازیپل یارهیواکنش زنج جینتا -3 شکل

 .bp+3K (DM2300) 100 نشانگر: M چغندرقند، هانایاز گ (beet betanucleorhbdovirus 1) چغندرقند کی ۀشمار

Figure 3-Reverse polymerase chain reaction results on 1% agarose gel. Lane 1: sample 

infected with beet betanucleorhabdovirus 1 from sugar beet plants, M: marker 100 bp+3K 

(DM2300). 

  

 

 تبارزایی واکاوی
 چغندرقند کی ۀشمار روسینوکلئورابدووبتانشان داد که ژنوم  یدینوکلئوتترادف کامل درخت تبارزایی ترسیم شده براساس 

  (.4)شکل دارد  روسینوکلئورابدووبتااعضای جنس ارتباط را با  نیشتریب
 

 



 

 

 
 چغندرقند کی ۀشمار روسینوکلئورابدووبتا مکل ژنو یدینوکلئوت ترادف هیبرپا ییدرخت تبارزا -4شکل

beet betanucleorhabdovirus 1 (beet leaf curl  ) (چغندرقندپیچیدگی برگ  روسینوکلئورابدووبتا)

((betanucleorhabdovirus  خانوادۀ یهاجنس ریسااز  نمایندگانیو Rhabdoviridae نرم افزاراستفاده از  با 

MEGA 11  به روشMaximum likelihood لمد و General Time Reversible (GTR+G+I) آزمون  و

عضو به عنوان  (vesicular stomatitis Indiana virus) سیتیاستومات کولاریوز  انایندیا روسیو تکرار. 1000اعتبارسنجی با 

 .درنظر گرفته شده است خارج از گروه

 
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 500× bootstrap replications. Vesicular stomatitis Indiana virus is considered as an outgroup. 

 
 
 

 بحث
 

چغندرقند وی ر چغندرقند کی ۀشمار روسینوکلئورابدووبتا برای اولین بار بتانوکلئورابدوویروس جدیدی بنام تحقیقدر این 
با نوکلئوتیدی کل ژنوم ترادف براساس  ه کهودب باز خوانش قابدارای شش  شد. ژنوم این ویروسجداسازی 

 .گرددمعرفی می Betanucleorhabdovirusجنس  ی ازگونه جدیدو به عنوان  ه،شد بندی گروه هاروسیبتانوکلئورابدوو



 

 

می تواند کل  و های گیاهی شناخته شده و همچنین ناشناخته را داشتهتوانایی تشخیص ویروس توالی یابی توان بالا تکنیک

 ;Kreuze et al., 2009; Adams et al., 2009; Jones et al., 2017یابی کند )دار را توالی RNA ژنوم ویروس های

Al Rwahnih et al., 2015  .)آمریکا در مطالعه جدیدی برروی چغندرقند در ایالات متحده، Alphanecrovirus  جدید

  (.Weiland et al., 2020این روش شناسایی شد )با استفاده از   آلوده کننده چغندرقند و ویروس های ماهواره ای همراه آن
 Cnidium) میدیکن کیشماره  روسیو نام به ی جدیدروسیژنوم رابدو کامل یتوال( Belete et al., 2022و همکاران )بلیت 

virus 1) گیاه از Cnidium officinale  ی منفتک رشته ای با سنس ار ان ا  آن ژنومکردند که  ییشناسا یکره جنوبدر را
 وانشخشامل شش قاب  داشته، یاهیگ یها روسیبه رابدو ژنومی این ویروس شباهت زیادی سازمان بود. زلوبایک 14و بطول 

در خانواده  Betanucleorhabdovirusاز جنس  دیعضو جد کیعنوان به  بود که (N-P-P3-M-G-L)باز 
Rhabdoviridae هو. گردید یطبقه بند ( و همکارانHu et al., 2023 )گیاهآلوده کننده جدید  روسینوکلئورابدووبتا یک 

Paris polyphylla var. yunnanensis  د که کردنچین شناسایی را در  سیوناننسی سیپار کی ۀشمار روسیرابدووبه نام
اطق با منقاب خوانش باز )حاوی شش  هامعمولی رابدویروسژنومی سازمان دارای  بوده،نوکلئوتید  13509شکل از مت ژنوم آن 

د به نام یجد روسینوکلئورابدووبتاپنج ( Šafářová et al., 2024و همکاران ) واصفر .است بین ژنی حفاظت شده(
 دیجد  روسیدوونوکلئوراببتااین پنج . گزارش نمودند سیاه آقطی گیاه از رویرا  اهیس یآقط یک تا پنج روسینوکلئورابدووبتا

  .دادندرا نشان  یاهیگ یهاروسیرابدو یمعمول ('N-P-P3-M-G-L-5-'3) یساختار ژنوم

میرگ را نشان ب خفیف یسبزرد مئعلا ایبودند و  مئعلافاقد  اهیس یآقط یک تا پنج روسینوکلئورابدووبتا بهآلوده  اهانیگ
گبرگ ر یآلودگ هیدر مراحل اولس یوناننسیس یک پاری ۀروس شماریرابدوو به آلوده اهانیگ .(Šafářová et al., 2024) دادند

 بهده آلوای چغندرقند هبوته. (Hu et al., 2023) دادندمیو نکروز برگ را نشان  یو به دنبال آن زردروشنی 
می مئعلا این با این حال،. را نشان دادندبرگ  خفیف زردیپیچیدگی و  علائم چغندرقند کی ۀشمار روسینوکلئورابدووبتا

  .باشدنیز آلوده کننده  یهاروسیو ریساگیاه میزبان به آلودگی از  یناش تواند
که بعنوان  دیدگر و گزارش ییشناسا از روی چغندرقند دیجد روسینوکلئورابدووبتا کی برای اولین بار در دنیا تحقیق نیادر 

های بیولوژیکی )ناقل تحقیقات آینده بر روی ویژگی. گرددمعرفی می Betanucleorhabdovirus جنس در دیگونه جدیک 
 .شودتوصیه می  ، میزان بیماریزایی و نحوه مدیریت آنو دامنه میزبانی(
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