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 چکیده

 موزاییک ویروس بیماری یگر غربال پژوهش. در این استی مهم گیاه نیشکر ها یماریب( یکی از SCMVنیشکر ) کییموزاویروس 

 ،1333-39مبتنی بر اسید نوکلئیک انجام شد. در سال زراعی  لکولیومی ها روش بادر داخل  موجودی ها نمونه و وارداتی ارقام در نیشکر

جداسازی  ها آنیی از پهنک ها بخشی و آور جمعوط به شش کشتخوان نیشکر رقم مختلف مرب 39بیماری از  علائمدارای  یها نمونه

جفت باز از  1999انجمادی و در ازت مایع پودر شدند. آغازگر مناسب جهت تکثیر حدود  -خشکدر شرایط سرمای  ها نمونهشدند. 

 نیشکر نمونۀ 19 موردبررسی، نمونۀ 39 بین د. ازش تکثیر RT-PCRطراحی و با استفاده از روش  NIbناحیۀ پروتئین پوششی و پروتئین 

از  Q58و  IRC99-06، V58-4مربوط به ارقام  ها نمونهبودند. این  نیشکر کییموزا ویروس به موردانتظار آلوده تکثیری قطعات تولید با

، ان فارسیکشت و صنعت سلماز  3-4380و  IRC99-09 ،IRC00-21، خوزستان یشکرن یجانب ۀو آموزش توسع یقاتتحق ۀموسس

CP80-1557  وV68-74  دو جهته و  صورت بهو دو رقم نامشخص بودند. چهار نمونه از قطعات تکثیری  کشت و صنعت امام خمینیاز

و  Kh40 ،Kh41 ،Kh44ۀ شد یابیرد یۀجدای مربوط به چهار ها یتوال بلاست یجستجوی و در بانک ژن ذخیره شدند. ابی یتوالمستقیم 

Kh28 درخت فیلوژنتیکی ترسیمی با استفاده هستند.  ینیآرژانت و ایرانی های جدایهشباهت به  یشترینب یدارا ها هیجدا یناداد که  نشان

 .اند گرفته منشأی آرژانتین و چین ها تیجمعاز         احتمالا ی ایران ها هیجدانشان داد که  بیشینه نمایی درستاز الگوریتم 
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ABSTRACT 
Sugarcane Mosaic Virus (SCMV) is one of the important diseases of the sugarcane. In this study, the infection of 
sugarcane mosaic virus in imported and existing cultivars was screened based on nucleic acid-based molecular 
methods. During 2014–15, samples showing disease symptoms were collected from 90 different cultivars grown in 
six sugarcane agro-industries and their partial blades were separated. The samples were freeze-dried and powdered in 
liquid nitrogen. Suitable primers were designed to amplify 1040 bp from the nuclear inclusion B and coat protein 
gene sequences using the RT-PCR method. Ten out of 90 surveyed samples were SCMV-infected and produced 
expected-size fragments. These samples belonged to the cultivars of IRC99-06, V58-4, and Q58 from Sugarcane 
Research and Training Institute for the Development of Industries in Khuzestan, IRC99-09, IRC00-21, and 4380-3 
from Salman Farsi agro-industry, CP80-1557 and V68-74 from Imam Khomeini agro-industry and two uncertain 
cultivars. Four out of 10 detected samples were directly sequenced and deposited in GenBank. A BLASTn search of 
the four detected isolates, including Kh10, Kh41, Kh44, and Kh28, showed the highest identity to isolates from Iran 
and Argentina. Phylogenetic tree constructed using the maximum likelihood algorithm showed that the Iranian 
isolates were probably originated from Argentina and China. 
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 مقدمه

از خانواده ( .Saccharum officinarum L) نیشکر

ی در راهبردگیاهان صنعتی  نیتر مهمیکی از  گرامینه

. (Sadrruy, 2009) ستا بسیاری از کشورهای دنیا

نیشکر مستعد آلودگی توسط تعداد زیادی بیمارگر 

که باعث کاهش عملکرد این گیاه در سطح دنیا  است

ی ویروسی ها یماریب. (Goncalves, 2012) شوند یم

باعث کاهش اقتصادی شدید از طریق کاهش عملکرد 

(. Zambrano, 2003) شوند یمو کیفیت محصول 

( Sugarcane mosaic virusنیشکر ) کییموزاویروس 

  عنوان بهبه دلیل کاهش عملکرد زیاد در محصول 

ی گیاه نیشکر محسوب ها یماریب نیتر مهمیکی از 

 برگی علائم ایجاد مزرعه با در ویروس این .شود یم

 به توجه با آن بروز شدت و شود یم داده تشخیص

 درجۀ قبیل از محیطی شرایط نیشکر، مختلف ارقام

 است. گیاه متغیر بسیار ویروس نژاد نوع و حرارت

 با همراه بیماری ۀتوسع یۀاول مراحل در میزبان

 . استگیاه  کوتولگی و برگ و ساقه یمردگ بافت

 همانند روشن هیسا علائم برگ پهنک در       معمولا 

 سبز یا کمرنگ سبزۀ زمین یک در سبزرنگ جزایری

و این علائم بیشتر در  دنشو یمدیده  زرد به مایل

 هستند  مشاهده قابلانتهای برگ در قسمت پهنک 

(Li et al., 2013.) 

برای اولین بار در جاوا  نیشکر کییموزاویروس 

اده شد و در سال تشخیص د 1134)اندونزی( در سال 

ة انتقال آن روشن گردید نحوماهیت بیماری و  1345

(Koike, 1989) .این ی مختلفی از ها هیسو تاکنون

 ریغروی نیشکر، ذرت، سورگوم و گیاهان  ویروس

تفکیک  1313. تا سال اند شدهی غلات گزارش مزروع

با مشکلات زیادی  ها روسیوی این ها هیجداو تمایز 

، تعیین و در گذشته. (Shukla, 1989مواجه بود )

نیشکر در دنیا بر اساس  کییموزای ها هیسوتشخیص 

ی سرولوژیکی و بیولوژیکی مانند دامنۀ میزبانی ها روش

و حفاظت تقاطعی انجام شده است؛ اما در دو دهۀ 

آنالیز ترادف نوکلئوتیدی سه ناحیه از  بر اساساخیر 

ناحیۀ  ة پروتئین پوششی وکدکنندتوالی  شاملژنوم 

انجام  Pپروتئین  بالأخص( و UTRترجمه نشدنی )

 (.Adams, 2004شده است )

از  1934نیشکر در ایران در سال  کییموزاویروس 

های روابط سرولوژیکی و ویژگی بر اساسخوزستان 

 ,Amiri & Izadpanahیی شد )شناساشناسی ریخت

1993) .Ghasemi (2002, 2005 )روابط  بر اساس

 MDMV-Bی ا همسانهسرم چند  ا آنتیسرولوژیکی ب

نیشکر  کییموزاة جادکنندیاعوامل  ELISAدر آزمون 

را در خوزستان در دو گروه قرار دادند که یک گروه آن 

سرم واکنش مثبت نشان  با این آنتی SC-Q86 نامه ب

از  SCMVی ها هیجدا Masoumi (2008, 2011)داد. 

را  ها آنی و آنالیز مولکولی بررس قیبه طرخوزستان را 

Masoumi (2008 )تشخیص داد.  SCMV-Aسویه 

از مزارع  جداشده KhzL66و  KHzQ86ی ها هیجدا

نیشکر شرکت کشت و توسعۀ نیشکر و صنایع جانبی 

خوزستان را با استفاده از آنالیز مولکولی ناحیۀ پوشش 

ژنوم  دست نییپای ترجمه نشدنی ها قسمتپروتئینی و 

(CP-UTRبررسی و جایگا )را در  ها آنبندی ه رده

 تعیین کرد. SCMVی ها هیسومیان 

با در نظر گرفتن اهمیت زراعت نیشکر در استان 

خوزستان و نامشخص بودن آلودگی ارقام مختلف به 

نیشکر و پراکنش آن در  کییموزاویروس 

جهت بررسی  پژوهشی مختلف، این ها کشتخوان

رقم نیشکر از شش کشتخوان مختلف  35آلودگی 

 ی شد.زیر نامهبر

 

 ها روشمواد و 
 یاهیگ یها نمونه ینگهدار و یآور جمع

 ینمورداستفاده در ا یشکرن یاهگ یآلوده برگ یها نمونه

 1938 پاییز تا 1939 ییزپا ازنوبت  ینپژوهش در چند

 کییآلوده به موزا یها نمونهی گردیدند. آور جمع

شامل ظهور  کییموزا یبا توجه به علائم ظاهر یشکرن

 ینۀزم یکدر  رنگ رهیسبز ت ، نواحیدهیپر رنگواحی ن

 یها در قاعدة برگ به زرد یلسبز ما یارنگ سبز کم

 ی شدند.آور جمع (1)شکل  جوان

رقم مختلف مربوط به  35از  ها نمونهی آور جمع

 ی،جانب یعو صنا یشکرن ۀشرکت توسعشش کشتخوان 

کشت و ینی، موزة کشت و صنعت امام خملوزان،  ةموز

و کشت و صنعت  یدعبل خزاب ینی،عت امام خمصن

 .انجام شد ریرکبیام یشکرن
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 .دهند یمرا نشان  کییموزاعلائم  ها برگشکر. نی کییموزا. گیاهان نیشکر آلوده به ویروس 1شکل 

Figure 1. Sugarcane plants infected with Sugarcane mosaic virus. Leaves are showing the mosaic symptoms 

 

، C128-83 ،CP74-1119 ،CP73-1225ارقام 

CP76-331 ،CP68-1067 ،CP72-370 ،CP80-1557، 

CP78-1628 ،CP70-1133 ،CL35-76 ،V68-74 ،

CO407 ،V68-78 ،MEx57-473 ،IRC99-06، V58-

4، Q58، IRC99-09 ،IRC00-21،A80-343، CP80-

نمونه پس از  35 بررسی شدند. V68-74و  1557

مجزا  یها سهیدر ک با دقت یآور انتخاب و جمع

 یخ بر روی ها نمونه ند.شد یبند صورت جداگانه بسته به

منتقل  یده کشاورزدانشک یوتکنولوژیب یشگاهبه آزما

یدند. برای هر نمونه، قطعاتی از پهنک برگ که گرد

 05ی ها لولهدارای علائم بودند، جداسازی و در 

ی خشک انجمادی شدند. برای این منظور در تریل یلیم

حداقل دو  مدت به ها نمونهحاوی  دربستهی ها لولهابتدا 

درجۀ سلسیوس قرار داده شد و  -15ساعت در فریز 

با گاز استریل  ها آنی یخ و با سرعت درب سپس رو

 ,Freeze-Dryerجایگزین و به دستگاه فریزدرایر )

Alpha 1-2LD Plus, Christ .ها نمونه( منتقل گردید 

خلأ و سرما  ساعت قرارگیری در شرایط 11پس از 

در ازت مایع پودر شدند.  صورت کامل خشک و به

ه رطوبت ی مسدودشده بها لولهپودرهای هر نمونه در 

 RNAدرجۀ سلسیوس تا زمان استخراج  -45دمای در 

 .نگهداری شدند

 

 RNA استخراج

 گرم یلیم 05-155کل، مقدار  RNAجهت استخراج 

از نمونۀ پودرشدة نیشکر برداشته شد و با استفاده از 

 EDTA 1mM, Tric-HClفنل و بافر استخراج )

10mM, NaCl 0.1M, SDS 1%, PVP 2% and 2-. 

Mercaptoethanol 7% استانداردشده( طبق روش 

 ,.Damaj et alداماج و همکاران استخراج گردید )

(. در این روش دو مرحله استخراج با استفاده از 2010

( و یک 1: 1/5: 4/5الکل ) لیزوآمیا :کلروفرم فنل:

( 48: 1الکل ) لیزوآمیا مرحله با استفاده از کلروفرم:

ماندة پروتئینی  اقیانجام شد تا نمونه از هرگونه ب

ی دهایاسی آور جمعی شود. سپس جهت ساز خالص

کل در مرحلۀ دوم به  RNAنوکلئیک در مرحلۀ اول و 

از دو روش متوالی رسوب با اتانول مطلق+  بیترت

 RNAاستات سدیم و لیتیم کلراید استفاده شد. 

میکرولیتر آب تیمارشده با  10-45در  آمده دست به

DEPC .حل گردید 

 

 حی آغازگر جهت ردیابی ویروسطرا

 راستائی ژنوم کامل چندین  با استفاده از هم

 ، ابتدا Potyvirusة جنس شد شناختهجدایۀ 

  Poty-Cp-Fجفت آغازگرهای رفت 

(5'-CNTGGHTDYTBGARATGCARCC-3' و )

-'Poty-Cp-R (5برگشت 

TGCDGCYTTCATCTGCATRTGG-3' جهت )

  1580 و 335 -1585، 335، 395تکثیر حدود 

 جفت باز از ناحیۀ ژنومی پوشش پروتئینی و 

NIb  کییموزای ها روسیوپروتئین به ترتیب از 

 گراس جانسون کییموزا(، MDMVکوتولگی ذرت )

(JgMV ،)کییموزا ( نیشکرSCMV و ) 

 ( طراحی شدند. SrMVسورگوم ) کییموزا

  SCMV-Cp-Fهمچنین آغازگر رفت 

(5'-CGTGGCTTYTYGARATGCAACC-3') جهت 
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نیشکر طراحی و  کییموزاردیابی اختصاص ویروس 

همگی توسط شرکت ماکروژن )کره جنوبی( سنتز 

 شدند.

 

یی از ناحیه ژنومی ها بخشو تکثیر  cDNAتهیۀ 

 NIbپوشش پروتئینی و 

ی معکوس بردار نسخه، واکنش SCMVبا هدف ردیابی 

 Poty-Cp-Rبا استفاده از آغازگر اختصاصی برگشت 

ی، ابتدا دو ا رشته تک cDNAنتز انجام شد. جهت س

میکرومولار(، یک  15مخلوط ) dNTPمیکرولیتر 

میکرومولار(، دو  15) Poty-Cp-Rمیکرولیتر آغازگر 

میکرولیتر آب مقطر  0/9الگو و  RNAمیکرولیتر از 

ی استریل ها وبیکروتیمدر  RNaseاستریل عاری از 

دقیقه در دمای  0 مدت بهبا یکدیگر مخلوط شدند و 

درجۀ سلسیوس درون دستگاه ترموسایکلر قرار  10

ی روی یخ، ا قهیدودقداده شدند. بعد از یک توقف 

ی معکوس بردار نسخهمیکرولیتر بافر  15مخلوط 

(Reverse Transcriptase 2x Reaction Buffer یک ،)

 Omniscriptی معکوس )بردار نسخهمیکرولیتر آنزیم 

Reverse Transcriptase, Qiagen, 100U/µl 0/5( و 

( به 40U/µl) Ribolock RNase Inhibitorمیکرولیتر 

میکرولیتر به مواد قبلی اضافه گردید و  45حجم کلی 

 15درجۀ سلسیوس،  84دقیقه در دمای  15 مدت به

دقیقه در  10درجۀ سلسیوس و  05دقیقه در دمای 

درجۀ سلسیوس قرار گرفتند. برای تکثیر  35دمای 

ز ناحیه ژنومی پوشش جفت باز ا 1585حدود 

نیشکر در ابتدا از  کییموزاویروس  NIbپروتئینی و 

جهت ردیابی  Poty-Cp-F/Poty-Cp-Rجفت آغازگر 

 Potyvirusاین گونه به همراه سایر اعضای جنس 

 SCMVاستفاده شد و در ادامه برای ردیابی اختصاصی 

-SCMV-Cp، از جفت آغازگر cDNAدر نمونه 

F/Poty-Cp-R ی ها واکنشردید. مخلوط استفاده گ

( RT-PCRمعکوس ) شده یبردار نسخهتکثیر قطعات 

یا  Poty-Cp-Fمیکرولیتر آغازگر رفت  0/1شامل 

SCMV-Cp-F (15  ،)میکرولیتر  0/1میکرومولار

میکرومولار(، دو  15) Poty-Cp-Rآغازگر برگشت 

 dNTPمرحلۀ قبل، دو میکرولیتر  cDNAمیکرولیتر 

 10x PCRمیکرولیتر  0/4(، میکرومولار 15مخلوط )

buffer ،0/1  میکرولیترMgCl2 (50mM ،)4/5 

 ,Taq DNA polymerase  (5U/µl, KAPAمیکرولیتر 

USA میکرولیتر  40در حجم نهائی  وریک یلیم( و آب

پس از تنظیم و اجرای برنامه  واکنشی ها لولهبود. 

PCR  در ترموسایکلر مدلBiometra T Personal 

درجۀ سلسیوس بر روی  38ی ذوب زمانی که دما

ۀ نمایش مشاهده شد به دستگاه منتقل شد. صفح

 PCRبرنامه زمانی و رژیم حرارتی برای انجام واکنش 

 38سازی اولیه  بدین شرح بود، مرحلۀ اول واسرشت

پنج دقیقه، مرحلۀ دوم شامل  مدت بهدرجۀ سلسیوس 

 مدت بهدرجۀ سلسیوس  38سازی در دمای  واسرشت

مدت  درجۀ سلسیوس به 81ه، اتصال در دمای ثانی 95

درجۀ سلسیوس  34ثانیه و گسترش در دمای  95

چرخه( و مرحلۀ آخر گسترش  90)ثانیه  35مدت  به

دقیقه  1 مدت بهدرجۀ سلسیوس  34نهایی در دمای 

یک  آگارز ژل روی تکثیری محصولات انجام شدند.

 با شده ینیب شیپ قطعۀ تکثیر و شدند الکتروفروز درصد

 (.4بررسی شد )شکل  باز جفت 1585 حدود طول

 

ی و آنالیز ابی یتوال، RT-PCRی محصولات ساز خالص

 ها ترادف

مربوط به هر جدایه به روش رسوب  PCRمحصولات 

 & Crouseشدند ) وشو شستبا اتانول تغلیظ و 

Amorese, 1987حجم  دهم ک(. برای این منظور، ی

برابر  4-9و  pH 8/0مولار با  9محصول، استات سدیم 

در  شب  کی مدت بهحجم آن اتانول مطلق اضافه و 

نگهداری شد. سپس درجۀ سلسیوس  -15دمای 

درجۀ سلسیوس  8دقیقه در دمای  45مدت ها به نمونه

سانتریفیوژ و رسوب حاصله با استفاده  g 15555و در 

شد. رسوب نهایی در  وشو شستدرصد  35از اتانول 

حل و جهت  وریک یلیمطر میکرولیتر آب مق 40

ی با استفاده از آغازگرهای مستقیم و معکوس ابی یتوال

الکتروگرام مربوط به هر ید. گردبه شرکت نوژن ارسال 

 ,BioEdit v. 7.0.9.0 (Hall افزار نرمتوسط  یابی یتوال

و معکوس هر  شرویپی ها خوانش شد. یبررس (1999

 DNA Baser افزار نرمبرای هر جدایه با استفاده از  ژن

Sequence Assembeler v4  توالی  عنوان بهمونتاژ و

سپس  ی نهائی مدنظر قرار گرفتند.ا شده حیتصح
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الگوریتم جستجوی ها با استفاده از  شباهت یجستجو

 .یدانجام گرد NCBIداده  یگاهبلاست در پا

 

 یلوژنیرسم درخت فآنالیز فیلوژنتیکی با 

بررسی موردی ها هیجداجهت بررسی روابط فیلوژنتیکی 

ی موجود در پایگاه ها هیجدادر این پژوهش و سایر 

(. 9، درخت فیلوژنتیکی ترسیم شد )شکل NCBIداده 

با  پژوهشی این ها هیجداارتباط تکاملی و فیلوژنتیکی 

ارزیابی  شده شناختهی ها هیجدای مربوط به ها یتوال

ی رفرنس از پایگاه اطلاعات ژنوم ها یتوالشدند. این 

با در  ها یتوالبرداشت شد. انتخاب  NCBIک ژن بان

درصد  155در دنیا و حداقل  ها هیجدانظر گرفتن تنوع 

با ناحیۀ تکثیری در  شده برداشتی ها یتوالهمپوشانی 

که از همین جنس  MDMVاین پژوهش انجام شد. گونۀ 

کردن درخت  دار شهیرجهت  outgroup عنوان به است

الیز فیلوژنتیکی با استفاده از فیلوژنتیکی استفاده شد. آن

( و با استفاده از MLبیشینه ) نمایی درستالگوریتم 

( انجام شد که Tamura et al., 2013) MEGA 6 افزار نرم

 .است BIاز نظر مدل تکاملی مشابه روش 

 

 بحث و نتایج

-Poty-Cp-F/Poty-Cpبا استفاده از هر دو جفت آغازگر 

R  وSCMV-Cp-F/Poty-Cp-Rنمونۀ 35 بین ، از 

 تکثیری قطعات تولید با نیشکر نمونۀ 15 موردبررسی

 نیشکر کییموزا ویروس به آلوده (bp 1040) موردانتظار

جهت ردیابی این گونه در نظر گرفته  و شدند شناخته

شدند. البته راندمان تکثیر و تولید قطعات تکثیری خالص 

مل شا ها نمونهبود. این  تر مناسبدوم  جفت آغازگربا 

Kh-28 ،Kh-40  وKh-41  مربوط به ارقامIRC99-06، 

V58-4  وQ58  ۀو آموزش توسع یقاتتحق ۀموسساز 

 Kh-30و  Kh-21 ،Kh-27، خوزستان یشکرن یجانب

از  43A80-3و  IRC99-09 ،IRC00-21مربوط به ارقام 

مربوط  Kh-39و  Kh-33، کشت و صنعت سلمان فارسی

کشت و صنعت امام از  V68-74و  CP80-1557به ارقام 

تحویلی از موسسۀ  Kh-43و  Kh-44ی ها نمونهو  خمینی

 نیشکر که رقم و کشتخوان آن نامشخص است.

. ندنمونه آلوده توالی یابی گردید 15چهار نمونه از 

 BioEdit افزار نرمبا استفاده از  آمده دست بهی ها یتوال

v. 7.0.9.0  وDNA Baser Sequence Assembeler 

v4 در بانک ژن ذخیره  ها یتوالش و مونتاژ شدند. ویرای

، KU358938 ،KU358939ی ها شمارهو تحت 

KU358940 و KU245509 هستند.  یدسترس قابل

شد.  تعیین مرجع یها هیجدا با ها یتوال شباهت میزان

 در چهار بلاست یجستجو یاتحاصل از عمل یجنتا

، SCMV-Kh40 ،SCMV-Kh41ة شد یابیرد یۀجدا

SCMV-Kh44  وSCMV-Kh28 ینا دادند که نشان 

قبلی  یها هیجداشباهت به  یشترینب یدارا ها هیجدا

SCMV-KhzL66 (DQ369960.1 ) وSCMV-

KhzQ86 (DQ4389.1) با شباهت یراناز ا( 

 ینا ین. همچنهستند( درصد 11-31 نوکلئوتیدی

 -SCMV- ARG یها هیجدابا  یشباهت بالا ها هیجدا

345 (JX23865.1)  وSCMV-ARG-129 

(JX23864.1)  33دادند )نشان  ین راآرژانتکشور از-

 درصد شباهت نوکلئوتیدی(. 11

 

 
میکرولیتر از محصولات  9. نقوش الکتروفورز 4شکل 

 .روی ژل آگارز یک درصد RT-PCR واکنش

Figure 2. Electrophoresis map of 3 µl of RT-PCR 

products on 1% gel agarose 

 

ی این آزمایش ها هیجداو فیلوژنتیکی  ارتباط تکاملی

ارزیابی  شده شناختهی ها هیجدای مربوط به ها یتوالبا 

 SCMVتوالی  11شد. برای رسم درخت فیلوژنی 

و موجود در بانک ژن انتخاب گردیدند و به  دشدهییتأ
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در پژوهش حاضر و یک  آمده دست بههمراه چهار جدایه 

رخت( رسم کردن د دار شهیر)جهت  MDMV جدایه از

ارزیابی بهترین مدل برای هر  درخت فیلوژنی انجام شد.

مدل انجام شد و  افزار نرمگروه توالی با استفاده از همین 

TN93-G+I برای رسم درخت  انتخاب شد. ها یتوالی برا

 فیرد هم MEGA 6 افزار نرمدر  ها یتوالفیلوژنیک ابتدا 

 افزار نرمدر همین  آمده دست بهشدند و سپس طبق مدل 

بر اساس  (.9درخت فیلوژنی رسم گردید )شکل 

در درخت فیلوژنتیکی ترسیمی با  شده ارائهتوپولوژی 

(، 9بیشینه )شکل  نمایی درستاستفاده از الگوریتم 

یی از کشورهای ها هیجدای به همراه موردبررسی ها هیجدا

چین، اسپانیا، مکزیک، آمریکا، بریتانیا، آرژانتین، استرالیا 

از بانک ژن در شش گروه  شده انتخابی خوزستان و قبل

(. البته در 9قرار گرفتند )شکل  G6تا  G1فیلوژنتیک 

که منجر به  شود یمتنوع مشاهده  ها گروههرکدام از این 

. چهار جدایۀ شود یمی فیلوژنتیک ها رگروهیزی ریگ شکل

موردبررسی در این پژوهش با جدایۀ دیگری از ایران 

(SCMV-Khzl 66 )هایی از آرژانتین ) و جدایهARG-

( و استرالیا SCMV-FZ-C2(، چین )ARG-915و  1662

 G6( در گروه Aj278405)با شمارة دسترسی 

درصد  155ی شدند و یک کلاد با ارزش بالای بند خوشه

که  دهد یمی نشان بند خوشهایجاد کردند. این 

-ARGی آرژانتین )ها تیجمعاز         احتمالا ی ایران ها هیجدا

های  گرفته است. جدایه منشأ( FZ-C2( و چین )915

قرار گرفتند.  G6و  G1 ،G5چین در سه گروه فیلوژنتیک 

، SCMV-SDی ها های چین )جدایه بیشتر جدایه

SCMV-SM  ی ها شمارهو دو جدایۀ ناشناخته با

( گروه فیلوژنتیک NC003398و  AF494510دسترسی 

G1  ی ها تیجمعز که ا رسد یم به نظررا ایجاد کردند و

-FZیا  G5از گروه  BD8احتمالی دو جدایۀ دیگر چین )

C2  از گروهG6 اسپانیا، مکزیک، آمریکا و انگلستان ،)

اسپانیا،  یها هیجداگرفته باشند. علاوه بر این  منشأ

ی چین ها تیجمعاز         احتمالا مکزیک، آمریکا و انگلستان 

(BD8  از گروهG5  یاFZ-C2  از گروهG6و آرژانت ) ین

(ARG-1662  وARG-915 ایجاد )اند شده. 

دو ی موردبررسی با ها هیجدابالاترین شباهت 

( و (KhzL66 DQ369960.1جدایۀ قبلی ایران 

KhzQ86 (DQ4389.1 )توسط     قبلا که  است 

Masoumi (2008 ) از مزارع نیشکر شرکت کشت و

توسعه نیشکر و صنایع جانبی استان خوزستان 

های  جدایهMasoumi (2008 )جداسازی شده بودند. 

یی از ها هیجدارا در آنالیز فیلوژنتیکی در گروه  ذکرشده

کشورهای مصر و آفریقای جنوبی قرار دادند و نتیجه 

 منشأدارای  SCMVهای ایرانی  جدایهگرفتند که 

با قلمه وارد کشور شدند. با         احتمالا خارجی هستند و 

ر پژوهش توجه به اینکه از چهار جدایه موردبررسی د

، SCMV-Kh40حاضر از استان خوزستان، سه جدایۀ 

SCMV-Kh41  وSCMV-Kh28  از محل مشابه

)شرکت توسعه و صنایع Masoumi (2008 ) پژوهش

 توان یمی شده بود پس آور جمعجانبی خوزستان( 

های مصر و آفریقای جدایه        احتمالا نتیجه گرفت 

ی ایران ها تیجمعواحدی با  منشأجنوبی دارای 

        احتمالا ی هستند که حد واسطی ها تیجمعهستند یا 

-FZ( یا چین )ARG-915ی آرژانتین )ها تیجمعاز 

C2 )اند گرفته منشأ. 

Gao et al. (2011در آنالیز فیلوژنتیکی جدایۀ ) BD8 

(JX021939.1 از کشور چین نشان دادند که این جدایه )

ر یی از کشورهای تایلند و ویتنام قراها هیجدادر گروه 

و این نشان داد این جدایه در آسیای جنوبی  ردیگ یم

شده در  که در درخت رسمپراکنش دارد. با توجه این

 BD8پژوهش حاضر احتمال داده شده است که جدایۀ 

های چین، اسپانیا،  ی احتمالی جدایهمنشأهایکی از 

احتمال  تواند یممکزیک، آمریکا و انگلستان باشد، پس 

، آسیای Gao et al. (2011)وژنتیکی داد طبق آنالیز فیل

 .Xu et al. استها احتمالی این جدایه منشأجنوبی 

جدایۀ ویروس  451( با رسم درخت فیلوژنتیکی از 2008)

به پنج  ها آننیشکر نشان دادند که تمامی  کییموزا

و با توجه به قرار  شوند یمفیلوژنتیکی تقسیم  رگروهیز

یک کلاس مجزا نتیجه ی چین در ها هیجداگرفتن تمامی 

ی کشورهای ها هیجدای چین از بقیه ها هیجداگرفتند که 

در  آمده دست بهدیگر متفاوت هستند. در درخت فیلوژنی 

ی چین سه گروه ها هیجداپژوهش حاضر با توجه به اینکه 

( را 2008) .Xu et alۀ جینت توان ینممجزا تشکیل دادند 

ی ها تیجمعمرتبط به  تواند یم        احتمالا کرد که این  دییتأ

این ویروس در چین باشد که در پژوهش  از یتر متنوع

 .اند نداشته( نماینده 2008) .Xu et alفیلوژنتیکی 
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با  Nibی پروتئین پوششی و ها یتوالیی از ها بخشبیشینه بر اساس  نمایی درستکه در آنالیز  ها هیجدا. درخت فیلوژنتیکی 9شکل 

( در محل ریشه استراپ بوتی کاذب )ریگ نمونهبار  1555در  کلادهاآمده است. درصد تکرار  به دست TN93-G+Iاستفاده از مدل 

 شده است. دار شهیر MDMVدرج شده است. درخت با استفاده از گونۀ نزدیک  کلادها

Figure 3. The phylogenetic tree of isolates constructed by the maximum likelihood analysis based on partial 

sequences of coat protein and NIB protein with the TN93-G+I model. Percentages of replicate trees in the bootstrap 

test (1000 replicates) are shown next to the branches. The tree was rooted to the close species of MDMV. 
 

وژی به نمایش گذاشته در این با ارزیابی توپول

کرد که کلیۀ  شنهادیپ توان یمدرخت فیلوژنتیکی 

-SCMV-Kh40) ،SCMV های این پژوهشجدایه

Kh41 ،SCMV-Kh44  وSCMV-Kh28 و سایر )

( SCMV-KhzL66ی بومی خوزستان )ها هیجدا

-SCMVی کشور استرالیا )ها تیجمعاز         احتمالا 

Brisbane( آرژانتین ،)SCMV-ARG-915 ،SCMV-

ARG-1662( و چین )SCMV-FZ-C2 )منشأ 

های ایرانی بیشترین قرابت . اگرچه جدایهاند گرفته

ی استرالیا ها تیجمعتکاملی را به ترتیب با بخشی از 

(SCMV-Brisbane )نیو آرژانت (SCMV-ARG-915 )

( با بررسی تعدادی از 2011) Maasoumiدارند. 

در  SCMVکه  و رسم دندوگرام نشان دادند ها هیجدا

ی اروپایی ها هیسو؛ که شود یمتقسیم  رشاخهیزدو 

های  مانند آلمان و اسپانیا در یک شاخه و جدایه

آمریکایی و استرالیایی در شاخه دیگر قرار گرفتند. در 

های ایرانی در کنار  جدایهMaasoumi (2011 ) پژوهش

های آمریکایی و استرالیایی قرار گرفت و نشان جدایه

ایرانی با  SCMVیزان شباهت جدایۀ دادند م

درصد، با جدایۀ  0/30تا  3/13های اروپایی  جدایه

ی آمریکایی و ها هیجدادرصد و با  8/11چینی 

. علاوه بر استدرصد  1/30تا  1/39استرالیایی 

ی ها هیجدا( با آنالیز فیلوژنتیکی 2011) Haiderاین،

ادند نشان د SCMVی آلوده به ها نمونهاز  آمده دست به

ی استرالیا، ایران و چین در یک خوشه قرار ها نمونه

های  در پژوهش شده ارائه. با توجه به نتیجۀ رندیگ یم

Masoumi (2008 و )Haider (2011 و همچنین )

های ایران  حاضر که جدایه پژوهششده در  درخت رسم
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های استرالیا و چین نشان دادند،  قرابت به جدایه

های ایران و استرالیا و  ایهنتیجه گرفت جد توان یم

چین شباهت دارند. لذا با توجه به اینکه که 

(، مکزیک SCMV-SPی احتمالی اسپانیا )ها تیجمع

(SCMV-VER1( آمریکا ،)SCMV-SCMV-E ،)

ی ها تیجمعاز         احتمالا ( SCMV-F2S1انگلستان )

و از طرفی  ردیگ یم منشأچین  SCMV-BD8 جدایۀ

-SCMVنیز از آرژانتین )ی استرالیا و چین ها تیجمع

ARG-915، SCMV-ARG-1662 )دنریگ یم منشأ ،

و اشتقاقات  ها تنوعگفت که بیشتر این  توان یم

ی ها تیجمعدودمانی محصول اشتقاقات فیلوژنتیک در 

 اولیۀ این ویروس در آرژانتین است.
 

 سپاسگزاری

از مرکز تحقیقات صنایع جانبی توسعه نیشکر استان 

ی نمونه و حمایت مالی آور جمعخوزستان جهت 

، تشکر و قدردانی ایشان برای اجرای این طرح

.گردد‌می
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