
 ایران دانش گیاهپزشکی

 مقاله پژوهشی (191-111)ص 1041 پاییز و زمستان، 2، شمارة 35دورة 
Iranian Journal of Plant Protection Science 

Vol 53, No 1, Autumn and Winter 2022 (179-191) 

DOI: 10.22059/IJPPS.2022.342150.1007006 
 

 

* Corresponding author E-mail: pakdel.arezoo@gmail.com   

 ردیابی و تعیین پراکنش ویروس کوتولگی زرد جو در تعدادی از مزارع غلات استان همدان
  

 *2، آرزو پاکدل۱نگار ردایی

 به ترتیب دانشجوی کارشناسی ارشد و استادیار، گروه گیاهپزشکی، دانشکده کشاورزی دانشگاه بوعلی سینا، همدان، ایران. 2و 1
 (02/54/0455تاریخ پذیرش: -50/50/0450 )تاریخ دریافت:

 

 چکیده
های ویروسی غلات است که عامل آن ویروس  ترین بیماری ترین و از نظر اقتصادی مهم بیماری کوتولگی زرد جو، یکی از شایع

تواند منجر  این بیماری می باشد.و متعلق به خانواده لوتئوویریده می (Barley yellow dwarf virus, BYDV)کوتولگی زرد جو 

این ویروس در اکثر نقاط ایران پراکنش دارد. جهت ردیابی و شناسایی این ویروس،  درصدی در گندم شود. 25رد به کاهش عملک

در طول فصل رشد  های ملایر، نهاوند و تویسرکانبرداری از گیاهان گندم و جو دارای علائم زردی و کوتولگی از مزارع شهرستاننمونه

انجام شد. نتایج  BYDV-PAVالیزای غیر مستقیم با استفاده از آنتی بادی اختصاصی به عمل آمد. آزمون  0۹۱۱-0455های سال

های شهرستان تویسرکان آلوده به نمونه ٪25های شهرستان نهاوند ونمونه ٪۱5های شهرستان ملایر، نمونه ٪25آزمون الیزا نشان داد که 

BYDV ، ای کل و آزمون ناهای الیزای مثبت استخراج آراز نمونه بودند. همچنینRT-PCR های اختصاصی با استفاده از آغازگر

BYDV-PAV ها نشان داد که این ویروس در اغلب بررسی .باشد انجام شدکه سویه رایج این ویروس در اکثر مناطق کشور می

رکان برای تعیین ترادف انتخاب ی دارای علائم از شهرستان تویسنمونه  برداری شده وجود دارد. جهت تایید صحت نتایج،مناطق نمونه

های ایرانی این های کهنوج، کرج، یزد و اراک شباهت دارد درحالی که با سایر جدایهبا جدایه ٪۱۹شد. جدایه تویسرکان بیش از 

 درصد( دارد. 20ویروس شباهت کمی )حدود 

 .ترادف نییتع ،RT-PCR م،یمستق ریغ یزایال ده،یریلوتئوو جو، زرد یکوتولگ روسیو :کلیدی هایهواژ
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ABSTRACT 

Barley yellow dwarf disease is one of the most prevalent and economically important virus disease of 

cereals. Barley yellow dwarf virus, BYDV belongs to the family Luteoviridae is causal agent of barely 

yellow dwarf disease which can result up to 80% yield reduction in wheat. BYDV is present in most 

regions of Iran. For detection and study on distribution of BYDV, wheat and barley plants showing 

yellows and dwarfing symptoms were collected from fields of Malayer, Nahavand and Tuyserkan during 

growing season of 2020-2021. The samples were checked for BYDV infection using indirect-ELISA. The 

results showed presence of BYDV in most samples. Positive reactions to BYDV antibody in 80% of the 

Malayer samples, 90% of the Nahavand samples and 80% of the Tuyserkan samples were recorded. Also, 

total RNA extraction and RT-PCR were performed using specific BYDV-PAV primers; the most 

prevalent strain of BYDV in most regions of Iran. To verify the results, a sample with symptoms from 

Tuyserkan selected for sequencing. The BYDV isolate of Tuyserkan had 97% of homology with BYDV 

isolates were reported from Kahnouj, Karaj, Yazd and Arak, while it showed the least similarity with 

other Iranian isolates (about 85%). 
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 مقدمه

( محصول غذایی اصلی  (.Triticum aestivum Lگندم 

%  24شود و  است که در سراسر جهان کشت می

کند.  کالری موردنیاز جمعیت جهانی را فراهم می

بیماری کوتولگی زرد جو توسط ویروس کوتولگی زرد 

ایجاد  (Barley yellow dwarf virus, BYDV) جو 

اهان خانواده شود و بر محصول غلات و سایر گی می

 Wang et)گذارد  گندمیان در سراسر جهان تاثیر می

al., 2018) .BYDV  از نظر توزیع جهانی و اهمیت

های ویروسی غلات است.  ترین بیماری اقتصادی از مهم

خسارت  BYDV به ازای هر یک درصد افزایش میزان 

کیلوگرم در هکتار گزارش شده است  03-15ای  مزرعه

درصدی  84به کاهش عملکرد کلی  تواند منجر و می

عامل  (Van den Eynde et al., 2020).در گندم شود 

 1131که در سال  (BYD)  بیماری کوتولگی زرد جو 

 Oswald)توسط اوسوالد و هوستون گزارش شده است 

and Houston, 1951)  ویروسی از خانواده لوتئوویریده

لاف است که باعث کاهش شدید عملکرد به ویژه در یو

. این ویروس بیش از (Bisnieks et al., 2004)شود  می

گونه گیاه یکساله و چند ساله از خانواده  134

Poaceae های  ای شته کند. عادات تغذیه را آلوده می

های ویروس  ای بر دامنه میزبانی گونه ناقل تاثیر عمده

در ابتدا عوامل ایجاد کننده  (Domier, 2008).دارد 

های ویروس ناقلین آنها به عنوان سویه بیماری براساس

شدند لیکن بر کوتولگی زرد جو در نظر گرفته می

های متمایز در دو  های مولکولی به گونه اساس ویژگی

جنس لوتئوویروس و پولروویروس، تقسیم شدند. 

های ایزومتریک کوتولگی زرد جو دارای پیکره  ویروس

ک بدون غلاف متشکل از یک پروتئین اصلی و ی

پروتئین کپسید فرعی هستند که یک مولکول منفرد 

RNA کیلو باز را  ۶/3ای مثبت در حدود  رشته تک

ها محدود به . این ویروس(Domier, 2021)پوشاند می

آوندهای آبکشی بوده و توسط چندین شته غلات به 

شوند.  روش پایا، گردشی و غیرتکثیری منتقل می

-ود دارد، سویهچندین جنس متمایز در این گروه وج

-BYDV-PAV ،BYDV-MAV ،BYDVهای

PAS،BYDV-KerII   وBYDV-KerIII  در جنس

و  CYDV-RPS   ،CYDV-RPVلوتئوویروس و

CYDV-RMV بندی در جنس پولروویروس طبقه

 و BYDV-GPV حالیکه در شدند.

BYDV-SGV  هنوز در هیچ یک از این دو جنس قرار

سرولوژیکی مشابه اند. علاوه بر این، یک واکنش نگرفته

مشاهده شده  BYDV- MAVو  BYDV- GAVبین

ترین  شایع BYDV-PAV. (Shen et al., 2020)است 

ویروس در سراسر جهان است که   ترین گونه و فراوان

احتمالا به دلیل کارایی بالا و گسترش زیاد ناقل اصلی 

 باشدمی Rhopalosiphum padiیعنی  آن

(Aradottir & Crespo-Herrera, 2021) علائم .

در گندم بسته به رقم و شرایط  BYDVآلودگی 

ها تغییر رنگ  ترین آن مهم و محیطی متفاوت است

برگ، کاهش رشد گیاه و عملکرد دانه است 

.(Choudhury et al., 2019) ها به تغییر رنگ برگ

باشد که درنهایت کل برگ را ها میویژه در نوک برگ

های اغلب زرد روشن، برگهای جو گیرد. برگمیبردر

های گندم زرد یا قرمز یولاف قرمز یا ارغوانی و برگ

همراه  کلروز در گیاهان آلوده به این ویروسشوند. می

های محلول و کاهش غلظت با تجمع کربوهیدرات

های آلوده است کلسیم و منیزیم در برگ، نیتروژن

(Choudhury et al., 2017) آلودگی شدید در گندم .

-درصدی طول بوته، کاهش خوشه ۶۶عث کاهش با

شود. از دهی و رنگ زرد واضح ناشی از کلروز می

%  23% کاهش در فتوسنتز در هر گیاه و یا  03طرفی 

های  کاهش فتوسنتز در مقایسه مقدار برابر بافت

گیاهی سالم و آلوده مشاهده شده است. این کاهش 

درصدی در  ۶3درصدی در فتوسنتز با کاهش  23

ها و زرد شدن همراه است. ضمنا علائم  کلروپلاست

درجه سلسیوس و  23یابد که دما زمانی گسترش می

تر مانع آلودگی و پیشرفت  بالاتر باشد و دماهای پایین

های ویروس (Walls et al., 2019).شوند  علائم می

هوایی و انتشار ناقلین باعث وغلات بسته به شرایط آب

عملکرد محصول به ویژه در  توجهی در کاهش قابل 

 شوندگندم و جو زمستانی می

(Kaddachi et al., 2014) خسارت ویروس تا حد .

زیادی به جدایه ویروس، رقم، زمان آلودگی و محیط 
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بستگی دارد. موثرترین و پایدارترین روش کنترل تا به 

ای امروز، استفاده ازگیاهانی است که نسبت به مجموعه

هستند، اما مقاومت غلات در برابر از ویروس مقاوم 

BYDV  نادر و پیچیده است(Jarošová et al., 2020) .

در ایران برای اولین بار وجود ویروس کوتولگی زرد جو 

توسط ایزدپناه و همکاران در مزارع گندم، جو و یولاف 

های گزارش شده شیراز گزارش شده است. سروتیپ

می باشد  MAVو  PAV ،RPV ،RMVشامل 

(Izadpanah & Lister, 1991) در مطالعات راستگو و .

 BYDV-PAVهمکاران قسمتی از ژنوم یک جدایه 

های آمریکا، فرانسه است که با جدایهتعیین ترادف شده

ای و ژاپن شباهت بسیار زیادی داشته و همچنین قطعه

تعیین ترادف شده است که شباهت  RPV از جدایه

 Rastgou)ه است داشت CYDV-RPS بسیار زیادی با

et al., 2005) همچنین در تحقیقات انجام شده توسط .

پاکدل و همکاران مشخص شده است که ویروس 

کوتولگی زرد جو در تمام مناطق مرکزی و جنوبی 

 1های این ویروس در ایران توزیع شده است. سروتیپ

-اند و مقایسه قسمتاستان مورد بررسی قرار گرفته

های مختلف در جدایه BYDV-PAVهایی از ژنوم 

نشان داده است که بر اساس ترادف قسمتی از ژن 

گیرند ها در یک گروه قرار میخوانی همه جدایهپیوسته

به دو گروه تقسیم  ORF1اما بر اساس قسمتی از 

های کرج، کهنوج،  اند و یک گروه شامل جدایهشده

اراک و یزد به عنوان یک گونه مجزا پیشنهاد شده 

در مجموع مطالعات  (Pakdel et al., 2010).است 

انجام شده در ایران نشان می دهد که ویروس 

کوتولگی زرد جو در بیشتر نقاط کشور وجود دارد. با 

توجه به اطلاعات ارائه شده از طرح آمارگیری زراعت 

توسط مرکز آمار سازمان برنامه و بودجه ایران در سال 

جو و رتبه دوم ، استان همدان رتبه اول تولید 1519

تولید گندم در غرب کشور را دارد و به دلیل اینکه تا 

ای بر روی ویروس گوتولگی زرد به حال هیچ مطالعه

جو در استان همدان انجام نشده است و عدم وجود 

اطلاع از آلودگی غلات این منطقه به این ویروس ، 

هدف از انجام این تحقیق ردیابی ویروس کوتولگی زرد 

های ملایر، ارع کشت غلات در شهرستانجو در مز

نهاوند و تویسرکان از استان همدان و تعیین پراکنش 

 این ویروس در این مناطق می باشد.
 

 هامواد و روش

 آوری نمونه جمع

از مزارع کشت گندم  1044و  1511های در بهار سال

های ملایر، نهاوند و و جو مناطق مختلف شهرستان

های گیاهان عمل آمد و نمونهتویسرکان بازدید به 

گندم و جو که دارای علائم زردی وکوتولگی بودند 

برداری به این صورت انجام شد آوری شدند. نمونهجمع

مزرعه به شرحی که در جدول  14که از هر شهرستان 

آمده است مورد بررسی قرار گرفتند و از هر مزرعه  1

خاب نمونه دارای علائم بیماری بطور تصادفی انت 0

بوته گیاهی از هر شهرستان  04شدند در نهایت تعداد 

نمونه گیاهی مورد ارزیابی قرار  124و به طور کلی 

آوری و پس از  های دارای علائم جمعگرفت. نمونه

های پلاستیکی تا زمان انتقال به  بندی در کیسه بسته

چنین،  آزمایشگاه در یخدان نگهداری شدند. هم

، BYDVبعدی از نظر آلودگی به های  منظور ارزیابی به

درجه سلسیوس  -24ها در فریزر در دمای نمونه

 .نگهداری شدند

 
ها با استفاده از آزمون ارزیابی آلودگی نمونه

 (Indirect ELISA)الیزای غیرمستقیم 

آزمون  BYDVهای آلوده به به منظور تشخیص نمونه

  Martinو  Converseغیرمستقیم طبق روش  الیزای

در این  (Converse and martin, 1990). م شدانجا

تهیه شده از  BYDVبادی اختصاصی آزمون آنتی

مورد (Agdia, Elkhart, In, USA) شرکت اگدیا

. برای انجام (CAB 26600/1000)استفاده قرار گرفت 

برابر حجم  3های برگی گیاهان در آزمون الیزا نمونه

سازی به لگیری شد، سپس برای زلابافر نمونه عصاره

آن کلروفرم اضافه شد و پس از سانتریفوژ، رونشین 

های میکروپلیت سازی شده در دو تکرار در چاهکزلال

درجه  0ریخته شد و یک شبانه روز در دمای 

سلسیوس نگهداری شد. سپس با بافر شستشو سه 

-بادیمرتبه شستشو انجام شد و در مرحله بعد آنتی
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در بافر  1444به  1های رقیق شده به نسبت 

blocking ساعت در دمای  0ها افزوده شد و به چاهک

درجه سلسیوس قرار گرفت و مانند مرحله قبل  59

بادی ضد شستشو انجام شد، در مرحله بعد آنتی

در بافر  2344به  1خرگوش متصل به آنزیم با رقت 

blocking ساعت  0ها اضافه شد و پس از به چاهک

بسترای آنزیم شامل بافر شستشو انجام شد. سپس سو

-4)نیتروفنیل فسفات -0زمینه همراه با رنگ 

nitrophenyl-phosphate)  افزوده شد و میزان جذب

نانومتر با استفاده از  043ها در طول موج  چاهک

ساخت   ELx808 BioTekدستگاه الیزا ریدر مدل 

 کشور آمریکا ثبت گردید.
 

 سرکانیتو و ریملا نهاوند، های شهرستان جو و دمگن مزارع از برداری نمونه محل. 1 جدول
Table1. Sampling location of barley and wheat fields in Malayer, Nahavand and Tuyserkan 

Sampling location City Row number 

Azandarian 

Jowkar 

Alfavut 

Pirmishan 

Qadimi  

Yengi kand  

 

 

Malayer 

1 

2 

3 

4 

5 

6 

Goldasteh 

Firuzan 

Leyli yadegar 

Hoseyn abad 

 

Nahavand 

7 

8 

9 

11 

Faryazan 

Sutlaq 

Jafariyeh 

Mian Deh 

 

Tuyserkan 

11 

12  

13 

14 

 

از گیاه جو سالم کشت شده در گلخانه به عنوان 

شاهد )کنترل منفی( استفاده شد. در هر میکروپلیت 

الیزا دو چاهک به نمونه کنترل منفی و دو چاهک به 

ای که نه کنترل مثبت اختصاص داده شد. نمونهنمو

  یا بزرگتر آن جذب میزان

میانگین جذب و   بود که در آن     35D+ مساوی

SD های سالم است. و در مواردی انحراف معیار چاهک

عنوان مثبت سه برابر میانگین جذب گیاه سالم به

ثبت، به عنوان بافت های مدرنظر گرفته شد. و نمونه

ای پلیمراز آلوده در آزمون واکنش زنجیره

(Polymerase chain reaction, PCR) استفاده شد.  

 
 ای کل از گیاهاناستخراج آر

 ؛های گیاهی آلودهای کل از بافتانجهت استخراج آر
 Column)ای شرکت دنازیست اناز کیت استخراج آر

RNA isolation kit) شرکت سازنده  طبق پروتکل

 .(Cat. No.: S-1020-1)استفاده شد 

 

ای پلیمراز با نسخه برداری  واکنش زنجیره

 ( RT-PCRمعکوس )

ای کل انآر در مرحله اول مقدار دو میکرولیتر از

استخراج شده همراه با دو میکرولیتر آغازگر معکوس و 

هشت و نیم میکرولیتر آب دیونیزه مخلوط شد و به 

درجه سلسیوس قرار  83در دمای دقیقه  0مدت 

گرفت و بلافاصله روی یخ قرار داده شد. سپس در 

شرکت سیناکلون  RTمرحله دوم مخلوط واکنش 

(Cat. No.: M05431)  میکرولیتری  25در حجم

، پنج dNTPs (10 mM)شامل دو و نیم میکرولیتر 

-Mنیم میکرولیتر آنزیم ، RTمیکرولیتر بافر پنج برابر 

MuLV  و هفتاد و پنج صدم میکرولیتر آب و هشت

به آن  1و پنج از نمونه مرحله دیونیزه و شش و بیست

درجه  59دقیقه در دمای  ۶4اضافه شد و به مدت 

ای اندیسلسیوس قرار داده شد. جهت تکثیر سی

در  ای پلیمرازواکنش زنجیره ،RTحاصل از آزمون 

نیم ومیکرولیتری شامل دوازده 23های حجم
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 :.Cat. No)لیتر مسترمیکس شرکت سیناکلونمیکرو

MM2062)  یک میکرولیتر از آغازگرهای پیشرو و ،

میکرو مولار( ، سه  14معکوس )هرکدام به غلظت

ای و هفت و نیم میکرولیتر آب اندیمیکرولیتر سی

مقطر دوبار تقطیر انجام شد. با توجه به این که در 

 BYDV-PAVمطالعات گذشته مشخص شده بود که 

بیشترین پراکنش را در اکثر نقاط کشور دارد برای 

 ای پلیمراز آغازگر اختصاصی انجام واکنش زنجیره

BYDV-PAV  که مربوط بهORF1  این ویروس

باشد )جفت آغازگر طراحی شده بر اساس ژنوم  می

( جهت  D11032با شماره دسترسی  P-PAVجدایه 

ر گرفت ها مورد استفاده قراتایید صحت آلودگی نمونه

به شرح زیر انجام شد: پس از  PCR(. برنامه 2)جدول 

 Initial)سازی اولیه ای واسرشتیک مرحله سه دقیقه

denaturation) درجه سلسیوس، یک  10، در دمای

سازی چرخه ای شامل مراحل واسرشت 53برنامه 

(Denaturing) اتصال ،(Annealing) و توسعه ،

(Extension) 92و   38، 10ی به ترتیب در دماها 

هرکدام به مدت یک دقیقه و پس از  درجه سلسیوس

 14به مدت  Final extension آخرین چرخه مرحله

 درجه سلسیوس انجام شد.  92دقیقه در دمای 

 
 جهت تکثیر ژنوم ویروس کوتولگی زرد جو PCR. آغازگرهای مورد استفاده در آزمون 2جدول

Table2. The Primers used to amplify BYDV-PAV genome by PCR 
Annealing temperature (°c) Sequence(5'-3') Orientation Name 

 
58 

GCCCATGACGCCTTTGTCAA 
 

CGGTACAGAGCCCCTCTAA 

Forward 
 

Reverse 

PAV-ORF1-F 
 

PAV-ORF1-R 

 

های تعیین ترادف نوکلئوتیدی و مقایسه با ترداف

 موجود در بانک ژن

صحت قطعات تکثیر شده در  جهت حصول اطمینان از

یک نمونه )جدایه تویسرکان( که دارای  PCRآزمون 

ی تکثیر شده آن با علایم آلودگی شدید و قطعه

-PAVو  PAV-ORF1-Fآغازگرهای اختصاصی 

ORF1-R پس از ران در ژل آگاروز یک درصد به ،

جفت باز بود انتخاب شد. محصول  144اندازه حدود 

PCR ن ترادف به آزمایشگاه این نمونه جهت تعیی

ژنتیک پزشکی ارمغان گروه ژنتیک کدون ارسال شد. 

تعیین ترادف نوکلئوتیدی در دو تکرار و با استفاده از 

حاصله  آغازگرهای پیشرو و معکوس انجام شد. ترادف

های مختلف با جدایه BLASTNبا استفاده از برنامه 

BYDV-PAV  موجود در بانک ژن مقایسه شد و

سازی ردیفتایید شد. هم BYDV-PAVآن با ارتباط 

( جدایه تویسرکان با Multiple alignmentگانه )چند

های موجود در بانک ژن و رسم دندروگرام  سایر ترادف

 انجام شد. Mega 7با استفاده از نرم افزار 

 نتایج

 BYDVخصوصیات فنوتیپی گیاهان آلوده به 

یاهان آلوده به ها از علائم بارز گزردی و کوتولگی بوته

برداری در ویروس کوتولگی زرد جو است. در طی نمونه

از مزارع گندم و جو  1044و  1511های بهار سال

مناطق مختلف شهرستان ملایر شامل ازندریان، جوکار، 

روستاهای الفاوت، پیرمیشان، گلدسته، قدیمی و ینگی 

کند و شهرستان نهاوند شامل فیروزان، لیلی یادگار و 

آباد و شهرستان تویسرکان شامل فریازان،  حسین

ده گیاهان با علائم اصلی شامل سوتلق، جعفریه و میان

ها ( مشاهده شد و این نمونه1زردی و کوتولگی )شکل 

های سرولوژیکی و مولکولی استفاده شدند. در آزمایش

های ملایر، در تعدادی از مزارع گندم و جو شهرستان

زردی به همراه کوتولگی  نهاوند و تویسرکان علائم

شدید مشاهده شد، در حالی که در تعدادی از مزارع 

ها از تنها علائم زردی بدون کوتولگی دیده شد و برگ

نوک شروع به زرد شدن کرده بودند، هم چنین در 

 بعضی از مزارع علائم آلودگی به ویروس مشاهده نشد.
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 (C)و مزرعه دارای علائم زردی و کوتولگی در شهرستان ملایر( Aو  B). گیاهان دارای علائم زردی و کوتولگی1شکل

Figure1. Yellowing and dwarfing symptoms in plants (A - B), field with yellowing and dwarfing symptoms in 

Malayer (C) 

 

 یکوتولگ روسیو به آلوده های بوته ییشناسا

 اکنشو و زایال آزمون از استفاده با جو زرد

 مرازیپل یا رهیزنج

 جو و گندم مزارع از یتعداد در BYDV به یآلودگ

 از استفاده با سرکانیتو و نهاوند ر،یملا های شهرستان

 مجموع از که یطور به د،یرس اثبات به زایال آزمون

 به سرکانیتو و نهاوند ر،یملا شیآزما مورد های¬نمونه

 مثبت واکنش ها نمونه از درصد 84 و 14 ،84 بیترت

 RT-PCR آزمون از نیهمچن(. 5 جدول) دادند نشان

 یکوتولگ روسیو به ها نمونه یآلودگ صحت دییتا یبرا

 های شهرستان مزارع در( BYDV-PAV) جو زرد

 PAV-ORF1-F آغازگر جفت از و شد استفاده مذکور

 144 حدود اندازه با ای¬قطعه که PAV-ORF-R و

 هر از. شد تفادهاس کند یم ریتکث را ژنوم از باز جفت

 آزمون در را جذب نیشتریب که ییها نمونه شهرستان

 یا رهیزنج واکنش در و شدند انتخاب داشتند زایال

 ران از پس PCR آزمون جینتا. رفتند کار به مرازیپل

 ژل در مرازیپل یا رهیزنج آزمون محصول نمودن

. است شده داده نشان 2 شکل در درصد کی آگاروز

 در مثبت بعنوان زایال آزمون در که ییها نمونه یآلودگ

 RT-PCR آزمون از استفاده با بودند شده گرفته نظر

 .شد دییتا

 

 های مورد بررسی در آزمون الیزا غیر مستقیم. تعداد نمونه5جدول 
Table3. Number of tested samples in Indirect ELISA. 

No. positive samples No. tested plants  

36 40 Nahavand 

32 40 Tuyserkan 

32 40 Malayer 

 

  یدینوکلئوت ترادف نییتع

 ترادف ریسا با سرکانیتو هیجدا از آمده بدست ترادف

 در ترادف نییتع. شد سهیمقا ژن بانک در موجود یها

 معکوس و شرویپ های مریپرا از استفاده با دوتکرار

 گاهیپا در نظر مورد قطعه یدینوکلئوت یتوال. شد انجام

 با  ON016638 یدسترس شماره به NCBI یاطلاعات

 ساتیمقا جهینت. دیگرد ثبت Tsn-1400 هیجدا نام

 نییتع قطعه که داد نشان تکرار دو هر شده انجام

 در موجود BYDV-PAV های¬هیجدا با شده ترادف

 نیا یدینوکلئوت ترادف سهیمقا. دارد شباهت ژن بانک

 که داد نشان ژن انکب در یرانیا های هیجدا با هیجدا

 یها هیجدا با را شباهت نیشتریب سرکانیتو هیجدا

 هیجدا نیا که یطور به دارد اراک و کرج زد،ی کهنوج،

 ،با درصد50/18 کدام هر زدی و کهنوج یها هیجدا با

 اراک ی هیجدا با و درصد 98/19 کرج ی هیجدا

 یها هیجدا ریسا با اما. دارد شباهت درصد 50/19
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 بوشهر، یها هیجدا شامل ژن بانک در ودموج یرانیا

 و کمارج رستاق، آباد، عباس ساوه، کرمانشاه، اسفندقه،

( تشابه درصد 83 تا 80) دارد یکم شباهت لامیا

)0جدول)
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
 

 

 

 

 

 

 

 

، PAV-ORF1-F/ PAV-ORF1-Rبا استفاده از جفت آغازگر اختصاصی  ORF1نقوش الکتروفورزی حاصل از تکثیر  .2شکل 

و  ۶های نمونه کنترل مثبت و چاهک 3های شهرستان نهاوند، چاهک نمونه 0و 5های شهرستان ملایر، چاهک نمونه 2و  1چاهک 

 جفت بازی )شرکت سیناکلون(. 144کنترل منفی. نشانگر با وزن مولکولی  14و  1های شهرستان تویسرکان، چاهک نمونه 8و  9
Figure 2. Electrophoresis patterns of amplified ORF1 using PAV-ORF1-F and PAV-ORF1-R primers pair. 1-2: 

Malayer's samples, 3-4: Nahavand's samples, 5: Positive control, 6-7-8: Tuyserkan's samples, 9-10: negative control, 

100bp DNA ladder (Sinaclon).
 

 
 در موجود یرانیا یها هیجدا ریسا با( TSN-1400) جو زرد یکوتولگ روسیو سرکانیتو هیجدا یدینوکلئوت تشابه درصد. 5 جدول

 ژن بانک
Table 3. Nucleotide identity of the Tuyserkan isolate of Barely yellow dwarf virus (TSN-1400) with other Iranian 

isolates deposited in GenBank. 
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پس از ترسیم دندروگرام و مقایسه درصد تشابه 

های ایرانی و غیر  جدایه ORF1ترادف نوکلئوتیدی 

ایرانی ویروس کوتولگی زرد جو مشاهده شد که این 

گیرند. به طوری  قرار می Bو  Aها در دو گروه  جدایه

های یزد، کرج،  که جدایه تویسرکان به همراه جدایه

گیرند و سایر  ( قرار میBدر یک گروه ) کهنوج و اراک

ایرانی موجود های غیرهای ایرانی به همراه جدایه جدایه

گیرند )شکل  قرار می A( در گروه 0در بانک ژن)جدول

5 .) 

 

( با TSN-1400جدایه تویسرکان ویروس کوتولگی زرد جو ) ORF1. دندروگرام حاصل از مقایسه ترادف نوکلئوتیدی 5شکل 

، Ark-1719 (FJ687391های موجود در آنالیز شامل: ) ی ایرانی و غیر ایرانی موجود در بانک ژن. شماره دسترس جدایهها جدایه

Bou-1143 (FJ6392) ،Bou-1146 (FJ687393)  ،Ela-1591 (FJ687394)  ،Esf-1149 (FJ687395)  ،Esp-724 (FJ687396)  ،

Hkr-1614 (FJ687397)  ،Kam-1147 (FJ687398)  ،Koh-1173 (FJ687399)  ،Krj-1646 (FJ687400)  ،Ros-1189 

(FJ687401)  ،Sgh-1622 (FJ687402)  ،Yaz-1194 (FJ687403)  ،TSN-1400 (ON016638)  ،PAV-VIC (X07653)  ،PAV-

III (AF235167)  ،PAV-JPN (D85783)  ،P-PAV (D11032)  ،BYDV-PAV/Australia (MK962883) 
 در نظر گرفته شد. Out groupبه عنوان  NY-RPV (X17259)جدایه 

Figure 3. Position of the Tuyserkan isolate of BYDV-PAV (ON016638) in dendrogram with other Iranian and non-

Iranian isolates of the virus from GenBank based on the ORF1 nucleic acid sequences. BYDV-PAV isolates and 

GenBank accession numbers of sequences used in the analysis were: Ark-1719 (FJ687391), Bou-1143 (FJ6392), 

Bou-1146 (FJ687393), Ela-1591 (FJ687394), Esf-1149 (FJ687395), Esp-724 (FJ687396), Hkr-1614 (FJ687397), 

Kam-1147 (FJ 687398), Koh-1173 (FJ687399), Krj-1646 (FJ687400), Ros-1189 (FJ687401), Sgh-1622 (FJ687402), 

Yaz-1194 (FJ687403), PAV-VIC (X07653), PAV-III (AF235167), PAV-JPN (D85783), P-PAV (D11032), BYDV-

PAV/Australia (MK962883) the NY-RPV (X17259) isolate used as an out group. 
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 و غیرایرانی مورد استفاده در مقایسه ترادف نوکلئوتیدیهای ایرانی  . جدایه0جدول 
Table4. Iranian and non-Iranian isolates used in the analysis. 

Accession number Region Name 

ON016638 Tuyserkan Tsn-1400 

(FJ687391) Arak Ark-1719 

(FJ6392) Boushehr Bou-1143 

(FJ687393) Boushehr Bou-1146 

(FJ687394) Ilam Ela-1591 

(FJ687395) Esfandaghe Esf-1149 

(FJ687396) Abas abad  Esp-724 

(FJ687397) Kermanshah Hkr-1614 

(FJ 687398) Kamaraj Kam-1147 

(FJ687399) Kahnouj Koh-1173 

(FJ687400) Karaj Krj-1646 

(FJ687401) Rostagh Ros-1189 

(D11032) Saveh Sgh-1622 

(FJ687403) Yazd Yaz-1194 

(X07653) Australia PAV-VIC 

(AF235167) United states  PAV-III 

(MK962883) Australia BYDV-PAV/Australia 

(D85783) Japan PAV-JPN 

(D11032) United states P-PAV 

(X17259) New York NY-RPV (out group) 

 
 بحث

ویروس کوتولگی زرد جو در تحقیق حاضر به ردیابی 

های ملایر، نهاوند و مزارع گندم و جو شهرستان

بر اساس تویسرکان برای اولین بار پرداخته است. 

در ایران حدود  1519الدر س یعات آماری زراعتلااط

درصد از اراضی زراعی کشور به کشت گندم و  39

درصد به کشت جو اختصاص یافته است که  13حدود 

میلیون هکتار و سطح  3/۶ز م بیش اسطح کاشت گند

میلیون هکتار بوده است که از  8/1 کاشت جو حدود

هزار  30هزار هکتار گندم و  5۶3این مقدار حدود 

هکتار جو مربوط به استان همدان بوده است و همدان 

رتبه اول تولید جو و رتبه دوم تولید گندم در غرب 

برنامه و سازمان  آمارگیری زراعترا دارد )طرح کشور 

های (. در تعداد قابل توجهی از نمونه1519 ،بودجه

آوری شده در این تحقیق آلودگی به ویروس جمع

کوتولگی زرد جو تایید گردید و نتایج نشان داد که در 

های ملایر، نهاوند و مزارع گندم و جو شهرستان

تویسرکان ویروس کوتولگی زرد جو دارای پراکندگی 

از  BYDVگیری کرد که نتیجهتوان وسیع است و می

عوامل اصلی ایجاد کننده علائم زردی و کوتولگی و 

خسارت به مزارع گندم و جو شهرستان های ملایر، 

نهاوند و تویسرکان است. همچنین مزارع کمی وجود 

های گندم و جو در آن دارای علائم زردی دارد که بوته

وه نباشند.  علا BYDVو کوتولگی باشند اما آلوده به 

دهنده گسترش وسیع این بر این که نتایج الیزا نشان

باشد؛ نتایج حاصل از ها میویروس در این شهرستان

نیز نتایج الیزا را تایید نمود که این یافته  PCRآزمون 

های گذشته توسط ایزدپناه و با نتایج مطالعات سال

( و همچنین پاکدل و همکاران 1111همکاران)

های با علائم . در بعضی از نمونه( مطابقت دارد2414)

-BYDVآلودگی به  PCRشدید کوتولگی، در آزمون 

PAV  به اثبات نرسید. با توجه به این که آنتی بادی

های مورد استفاده در الیزا قادر به شناسایی گونه

باشد، این موضوع می تواند مختلف این ویروس می

ای هدهنده آلودگی این گیاهان به سایر گونهنشان

BYDV  باشد که تایید این فرضیه نیاز به تحقیقات

های جمع  تکمیلی دارد. همچنین با اینکه تمام نمونه

آوری شده حاوی علائم زردی و کوتولگی بودند اما در 

ردیابی نشد که  BYDVها آلودگی به  تعدادی از نمونه

نشان دهنده احتمال کمبود برخی مواد غذایی از جمله 

باشد  ها می لودگی به سایر ویروسکمبود ازت و یا آ

(Lotfipour et al., 2012) ویروس کوتولگی زرد جو .

-برداری شده این شهرستاندر تعدادی از مناطق نمونه

تواند به دلایل زیادی از جمله ها ردیابی نگردید که می
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مقاومت ارقام کشت شده در این مناطق، عدم فعالیت 

لودگی اولیه و یا های ناقل ویروس، نبودن منبع آشته

های گیاهی تغییرات اکولوژیکی باشد. تقریبا تمام گونه

اگرچه  شود.ها آلوده میتوسط تعدادی از ویروس

 نیا تیریو مد ییشناسا یبرا یادیمطالعات ز

 یاست، تا به امروز تنها تعداد کم انجام شده ها روسیو

در  یروسیو یها یماریاز ب یبرآورد از خسارات ناش

زمانی که برآوردهای واقعی و وجود دارد. تا  گیاهان

نوسانات  لیبه دل یاقتصاد ریتاثدر ارتباط با  دقیق

 یانجام شود، اجرا یاهیگ یروسیو یها یماریب

 یبا هدف کنترل اقتصاد یماریب تیریمد یها طرح

. نتایج حاضر که (Patil, 2020)بود ممکن نخواهد 

آینده به  تواند درمناطق آلوده را مشخص نمودند می

های مقاومت در ارائه راهکارهای مدیریتی و ارائه ژن

تواند برای ارقام مقاوم کمک نمایند. همین طور می

ارزیابی میزان خسارت و تکمیل اطلاعات در این زمینه 

نرخ  قیاز طر توانند یم یاهیگ یها روسیوکمک کند. 

 اهیگ پیفنوت نیو همچن ابندیجهش تکامل  یبالا

 ریتاث  آن تحت یداریو پا یه خاطر سازگاررا ب زبانیم

 قرار دهند.

 یها زبانیو م نیبا ناقل یاهیگ یها روسیتعامل و 

به مطالعه  ازین روسیو دیجد یها ها و ظهور گونه آن

هستند که  یمهم عوامل یاهیگ یها روسیدارد. و

ها و  تعامل با قارچ قیرا از طر کیجامعه اکولوژ

به منظور  ن،ی. بنابرادهند یقرار م ریتاث تحت انیبندپا

مطالعه  ،یاهیگ یها روسیو یکیمطالعه تعاملات اکولوژ

 Riyaz et).ت اس یبزرگ ضرور اسیژنوم آن در مق

al., 2021)  امروزهBYD  در بیشتر مناطق جهان

ای باعث اپیدمی  و به صورت دورهگزارش شده است 

که معمولا با دینامیک  (Walls et al., 2019)شود  می

تحت شرایط بهینه،  و عیت ناقل در ارتباط استجم

ها به سطوح اپیدمی افزایش خواهد  جمعیت ویروس

های  موجب بیماری در گیاهان زراعی و میزبان ویافت 

 ییشناسا. (Walls et al., 2019)شود  میغیر زراعی 

 یبرا BYDمرتبط با مناطق در  روسیو یها گونه

است.  یاتیح ،مقاومت موثر خاص یها ژن یابی بهدست

 روسی، از ده گونه مختلف و (BYD) زرد جو گی کوتول

های بافت BYD. شود یم یناش دهیریاز خانواده لوتئوو

در طول سه را بزرگ  ییایمنطقه جغراف کگیاهی ی

. تولید (Adhikari et al., 2019)کند  آلوده می سال

 داریپا تیریمد یبرا یاستراتژ نیتر مهم ارقام مقاوم

 .  (Adhikari et al., 2019) در غلات است ها یماریب

در جو  BYDمقاومت به  یبرا یژن اصل نیچند

و  Ryd1 ،Ryd2 ،Ryd3 است از جمله؛ ه گزارش شد

Ryd4ها، ژن این میان . از  Ryd3و Ryd4 طور به 

 استفاده مقاوم ارقام تولید های برنامه در گسترده

 BYDV و BYDV - MAV به نسبت Ryd3 .شوند می

- PAV که حالی در کند، می مقاومت ایجاد Ryd4 

ایجاد  BYDV - PAV به نسبت تنها را مقاومت

 کمی صفت جایگاه .(Adhikari et al., 2020)کند  می

 Quantitative trait loci, QTL)  ( در مقاومت برای 

 در تنها QTL این اگرچه است،  شده نیز گزارش یولاف

 هستند. همچنین، موثر BYDV - PAV های گونه برابر

 Bdv3 و Bdv1 ،Bdv2 مقاومت ژن سه گندم، در

 B / CYDV های گونه تمام برابر در که اند شده گزارش

 BYDV-MAV برابر در تنها Bdv1 .تاثیرگذار نیستند

  ،Bdv2 برابر در BYDV - PAV، BYDV-GPV  و

BYDV-GAV  وBdv3 برابر در CYDV-RPV موثر 

 -BYDV و BYDV-MAV برابر در که حالی در است

PAV در مقاومت که تنها آنجا است. از موثر نسبتا 

 شناسایی تاثیرگذار است، BYDV خاص های گونه برابر

 مقاومت های ژن انتخاب برای منطقه در شایع های گونه

 ,.Adhikari et al) است  حیاتی QTL یا و موثر

در  Luteoviridaeخانواده  یاز اعضا یبرخ. (2020

با  ایخانواده و  یاعضا گریبا د ییها کمپلکس

عنوان مثال به. دهند یرخ م گرید یاهیگ یها روسیو

ویروس کوتولگی  و (BYDV) ویروس کوتولگی زرد جو

 Cereal yellow dwarf virus-CYDV)) زرد غلات

 & Domier)کنند  یاغلب غلات را با هم آلوده م

)D'Arcy, 2008. 

های نمونهدر این مطالعه به دلیل اینکه بیشتر 

استفاده شده دارای علائم زردی و کوتولگی بودند باید 

های بیشتری با علائم گفته شده بررسی شود و نمونه

در مورد وقوع ویروس کوتولگی زرد جو و ویروس 



 181 1041 پاییز و زمستان، 2، شمارة 35دانش گیاهپزشکی ایران، دورة  

 

 

های آماری بیشتری انجام شود تا کوتولگی گندم آنالیز

مشخص شود که در مناطق مختلف استان همدان 

ده و یا حتی در بعضی ازمزارع با کدام ویروس غالب بو

آلودگی شدید ممکن است آلودگی مخلوط ویروس 

کوتولگی زرد جو همراه با ویروس کوتولگی زرد غلات 

CYDV  و یا ویروس کوتولگی گندم(Wheat dwarf 

virus-WDV)  وجود داشته باشد. بررسی ارقام مختلف

گندم و جو آلوده به ویروس کوتولگی زرد جو از نظر 

کرد دانه، فتوسنتز و فاکتورهای دیگر و همچنین عمل

های ناقل و تعیین راندمان انتقال ویروس توسط شته

مطالعات بیشتری در رابطه با اپیدمیولوژی ویروس 

کوتولگی زرد جو نیز باید انجام شود. نتیجه مقایسات 

قطعه تعیین ترادف شده )قسمتی از ژن پلیمراز شامل 

( از تویسرکان با سایر 119۶تا  290نوکلئوتیدهای 

موجود در بانک ژن تایید  BYDV-PAVهای جدایه

ی تعیین ترادف شده مربوط به ویروس نمود که نمونه

BYDV-PAV  است. مطالعات پاکدل و همکاران در

بر اساس قسمتی از ترادف ژن پلیمراز  2414سال 

(ORF1 روی )جدایه از مناطق مرکزی و جنوبی  15

جدایه از بانک ژن شامل دو کشور به همراه چند 

جدایه از آمریکا، یک جدایه از ژاپن، یک جدایه از 

 BYDV-PAVهای استرالیا نشان داده است که جدایه

شامل  Aدر دو گروه کاملا مجزا قرار دارند که گروه 

های اسفندقه، رستاق، بوشهر، عباس آباد، جدایه

-P-PAV PAVهرسین کرمانشاه، کمارج، ساوه، ایلام، 

VIC ،PAV-JPN ،PAV-III،  PAS PAV-129   و

های اراک، یزد، کهنوج و کرج شامل جدایه Bگروه 

-های غیرنه تنها با جدایه Bهای گروه باشد. جدایه می

هم متفاوت  Aهای ایرانی گروه ایرانی بلکه با جدایه

 بودند. 

درصد شباهت در  9/99-3/8۶ها تنها این جدایه

درصد شباهت در سطح  2/80-8۶سطح اسید آمینه و 

داشتند و بر اساس  Aهای گروه نوکلئوتید با جدایه

درصد  14که بیش از مبنی بر این ICTVگزارش 

تفاوت در سطح اسیدآمینه در هر ژن ویروس خانواده 

تواند جدایه را برای تعیین گونه واجد لوتئوویریده می

، چهار جدایه (Bisnieks et al., 2004)شرایط کند 

به عنوان  )کهنوج، اراک، یزد، کرج( Bدر گروه  موجود

اند. نتایج تحقیق حاضر  یک گونه مجزا پیشنهاد شده

تا  B ،5/18نشان داد جدایه تویسرکان با اعضای گروه 

درصد شباهت دارد که درصد تشابه بالایی در  5/19

تا  A ،1/83سطح نوکلئوتید است و با اعضای گروه 

راین جدایه تویسرکان درصد تشابه دارد، بنای 5/80

های اراک، یزد، کهنوج و کرج تواند به همراه جدایهمی

قرار گیرد و به عنوان عضو جدیدی در گروه  Bدر گروه 

B های (. بررسی5و شکل  5معرفی گردد )جدول

-دهد که تنوع ژنتیکی قابل ملاحظهمولکولی نشان می

های مناطق مختلف کشور وجود دارد به ای بین جدایه

-ها در دو گروه مجزا قرار میرتی که این جدایهصو

گیرند. در تحقیق حاضر نیز مشخص شد که جدایه 

دارد و با  Aهای گروه تویسرکان تشابه کمی با جدایه

توجه به اینکه استان همدان یکی از مناطق عمده 

کشت گندم و جو در غرب کشور است این تنوع بوجود 

یروس و میزبان باشد. تواند در اثر تکامل بین وآمده می

)جدایه اسفندقه  Aیک جدایه از گروه  2413در سال 

کرمان( توسط پاکدل و همکاران به طور کامل تعیین 

 ترادف شده است

(Pakdel et al., 2015) با توجه به نتایج بدست آمده .

جهت تکمیل تحقیقاتی که تاکنون انجام شده است 

 Bهای گروه بررسی و مقایسه ترادف کامل ژنوم جدایه

 14که در ژن پلیمراز در سطح اسیدآمینه بیش از 

های موجود در بانک ژن تفاوت درصد با سایر جدایه

 رسد. دارند، لازم به نظر می

 
 گیرینتیجه

در پژوهش حاضر بررسی آلودگی مزارع گندم و جو 

های ملایر، نهاوند و تویسرکان به ویروس شهرستان

ار صورت گرفت و نتایج کوتولگی زرد جو برای اولین ب

ها به این نشان داد که مزارع گندم و جو این شهرستان

باشد و به دلیل اینکه جدایه ویروس آلوده می

دارای درصد شباهت  Bهای گروه تویسرکان با جدایه

-ها در یک گروه قرار میبیشتری است با این جدایه

های ناقل ویروس، ارقام گیرد. داشتن اطلاعات از شته

اس به ویروس کوتولگی زرد جو و شرایط اقلیمی حس
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آگاهی مناسب به درک بهتر اپیدمیولوژی و پیش

این مطالعات  .کندهای ویروس کمک میگسترش گونه

باشد و در ها مفید میبرای مدیریت بهتر این ویروس

 نماید.های مناسب کنترل بیماری کمک میاتخاذ روش

 سپاسگزاری

جهت مهیا ساختن اجرای این از دانشگاه بوعلی سینا 

-گردد. این مقاله بخشی از پایانطرح سپاسگزاری می

 نامه کارشناسی ارشد نویسنده اول است.
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