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Background and objectives: Cotton leaf curl Gezira virus 

(CLCuGeV) is a significant pathogen that annually reduces cotton 

yields in regions where the crop is cultivated. The virus genome 

consists of a single-stranded circular DNA, encapsidated as a 2.8-

kilobase segment in twin particles. It contains six genes, two of 

which are located on the virion strand (V1 and V2), and four on the 

complementary strand (C1–C4). This study aims to investigate the 

phylogenetic relationships among Iranian isolates of CLCuGeV, 

reported from different hosts and geographical locations, as well as to 

analyze the genetic structure of the virus population by examining 

nucleotide polymorphisms within the complete genome of these 

isolates. 

 

Materials and methods: Eight nucleotide sequences of Iranian 

CLCuGeV isolates were extracted from the GenBank database and 

analyzed. Sequence alignment was performed followed by the 

construction of a phylogenetic tree. Nucleotide polymorphism 

analysis was conducted to identify insertion-deletion polymorphisms 

(InDels) among the sequences. Additionally, non-synonymous (dN) 

and synonymous (dS) substitution rates, along with the dN/dS ratio, 

were calculated to assess the natural selection pressure on the 

nucleotide sequences. 

 

Results: Phylogenetic analysis revealed that the Iranian CLCuGeV 

isolates clustered according to their host and geographical origin. 

Nucleotide polymorphism analysis identified eight haplotypes, with 

247 polymorphic loci. Haplotype and nucleotide diversity were 

calculated as 1 and 0.03633, respectively, while the average number 

of nucleotide differences was 99.429. No InDel polymorphism was 

observed among the sequences, and the dN/dS ratio was -0.08779, 

indicating negative selection pressure. Furthermore, nine 

recombination events were detected at various nucleotide positions. 

 

Conclusion: The findings suggest that genetic variability in the 

genome sequences of Iranian CLCuGeV isolates may influence key 

viral processes such as transcription, replication, and pathogenicity. 

This genomic diversity could potentially expand the virus’s host 

range in the future or enable the virus to overcome resistance in 
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current cotton cultivars.  
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 های کلیدی: واژه

 ژنتیکی تنوع

 طبیعی انتخاب   فشار

 پنبه  کشت

 گیاهی  ویروس

  های مهمروسیوی از ک( یCLCuGeV) برگ پنبه  یدگیچیپ  راییجز  روسیوسابقه و هدف:  

در همه مناطق زیر کشت اینن   عملکرد پنبه  است که هر ساله موجب کاهشآلوده کننده پنبه 

با    ی وبخشتکلا است که بصورت حلقوی تک DNAاز نوع  روسیو  یشود. ژنوم ایممحصول 

بندی شده است. تعداد شننش ژن در  های دوقلوی ویروس، بستهدرون پیکره  زلوبایک  8/2اندازه  

چهار عدد در رشننته  ( و  V2و  V1ژنوم ویروس قرار گرفته است که دو عدد در رشته ویریونی )

اند. هدف از ای  مطالعه، تعیننی  ارتبننال فیلننوژنتیکی بننی   دهی شده( سازمانC1-C4مکمل )

های مختلف جغرافیایی کشور گزارش  که از میزبانان و موقعیت  CLCuGeV  های ایرانیجدایه

،  روسینن و های ایرانننیهای نوکلئوتیدی ژنوم کامل جدایهشده است. همچنی ، با بررسی ترادف

   ساختار ژنتیکی جمعیت ای  ویروس تعیی  گردید.

 

از    CLCuGeVهننای ایرانننی  ترادف نوکلئوتیدی مربننول بننه جدایننه  8تعداد  ها:  مواد و روش

سننازی تننرادف  ی بانک ژن استخراج و آنالیز گردید، بدی  ترتیب که ابتدا همردیننفپایگاه داده

نوکلئوتیدی    یچندشکلترسیم گردید. آنالیز    یکیلوژنتیفنوکلئوتیدی انجام شد و سپس درخت  

هننا  ( در بننی  تننرادفInDel) حذف-ی واردسازیچندشکلها انجام گرفت و وقوع  ترادف   یدر ب

جهننت   dN/dSنسننبت و  (dS( و متننرادف )dN) مترادفنا ینیگزیجا مقادیرمورد بررسی شد. 

 های نوکلئوتیدی محاسبه شد.  بررسی فشار انتخاب طبیعی بر روی ترادف

 

بسننته بننه میزبننان و   CLCuGeVهننای ایرانننی ترادف نوکلئوتیدی مربول به جدایننهها:  یافته

هننای مختل ننی از درخننت فیلننوژنتیکی قننرار گرفتننند. آنننالیز  موقعیننت جغرافیننایی، در خوشننه

  هننا وجننود دارد وتننرادف   یدر بنن   پیهاپلوتعدد    8  تعداد  نوکلئوتیدی نشان داد که  یچندشکل

و   1ی )ژنی( و نوکلئوتیدی بننه ترتیننب برابننر بننا پیتنوع هاپلوتی با چندشکل گاهیجا 247تعداد  

شناسایی شنند.    429/99ی نیز  دینوکلئوت  یهاتعداد ت اوت   یانگیممحاسبه گردید.    03633/0

محاسننبه   -08779/0نیننز  dN/dSها وجود نداشت و نسننبت در بی  ترادف  InDelی  چندشکل

 های نوکلئوتیدی مختلف یافت شد.  عدد رویداد نوترکیبی در موقعیت  9شد. به علاوه، تعداد  

 

هننای ژنننوم  موجود در ترادف تغییرپذیری کند کهنتایج ای  پژوهش پیشنهاد میگیری:  نتیجه

فرایننندهای حینناتی ویننروس ننیننر رونویسننی،   تواننند درمننی CLCuGeV هننای ایرانننیجدایه

اینن  بخننش از ژنننوم    تأثیر گننذار باشنند. وجننود تنننوع در زاییهمانندسازی و در نتیجه، بیماری
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ارقننام    مقاومت بر غلبه یا در آینده منجر به افزایش دامنه میزبانی ویروس است ممک  ویروس،

 .موجود گیاهی گردد
 

  سنناختار و فیلننوژنتیکی روابنن  (. بررسننی1403عسگری، اشننکان. ) اله؛طهماسبی، امی   پور، محمدحامد؛پاریزی  قدوم  استناد:

 .  29-40(،  1)  12،  های پنبه ایران. مجله پژوهشپنبه  برگ  پیچیدگی  ویروس جزیرای  ایرانی  هایجدایه  ژنتیکی
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 مقدمه 

 بنننرگ پنبنننه یدگینننچیپ  رایینننجز روسینننو

(CLCuGeV )آلننوده کننننده پنبننه  روسیبگومننوو کین

 یجند  یدینمهم است و تهد  یاز ننر اقتصاداست که  

ادرینس و همکناران، در جهان اسنت )پنبه    دیتول  یبرا

گنی بنه آلنود.  (2023محمدی و همکاران،  شاه  ؛2014

عملکنرد در تمنام منناطق   کناهشباعن     روسینو   یا

تل نات   یابینشود. ارزیمجهان  کشت پنبه    دهید  بیآس

فصل رشند   لیدر اواگی  آلودکه    یدشوار است، اما زمان

تنا   هنا یتخم  افتد،یحساس ات اق م  اریبا ارقام بس  ای  و

(. 2018)الشنیهی و همکناران،    اسنت  ریدرصد متغ  20

با   بالک  دیعمدتاً توس  س   CLCuGeV  یعیطب  انتقال

را بنه  روسیناسنت کنه و  Bemisia tabaci ننام علمنی

مسننعود و ) کننندیمنتقننل منن یو گردشنن پایننا یروشنن

در جننننس  CLCuGeVگوننننه . (2017همکننناران، 

Begomovirus    خانواده  وGeminiviridae  یبنندطبقه 

 کین  روسیو   ی. ا(2017)زربینی و همکاران،    شودیم

 بتاسنتلایت کیو  زلوبایک 8/2با اندازه  یژنوم تک بخش

اسنت.   زلوبنایک  4/1  ایندوم واحند    کیمرتب  با اندازه  

مولکنول   کینمعمولاً حنداقل    CLCuGeV  هایهیجدا

هنر کندام  کنهمنرتب  دارنند   آل استلایتو    بتاستلایت

)زربیننی و  است یکمک روسینصف اندازه ژنوم و  باًیتقر

  .  (2017همکاران، 

 ای  و  هیبام  اهیگ  CLCuGeVمشخص شده است که   

و امنارات   یرا در عمان، عربسنتان سنعود  یفرنگگوجه

و همکنناران،  سینن)ادر کننندیآلننوده م یمتحننده عربنن

 هنننایهینننجداژننننوم نوکلئوتیننندی  تنننرادف(. 2014

CLCuGeV یهاهینننبنننا جدا یاز عربسنننتان سنننعود 

تشنابه درصند  93تا  88از سودان، با   یشده قبلگزارش

ممکن  اسنت   هاهینجدا   یا  دهدینشان منوکلئوتیدی  

 هین. ژننوم جداباشنند  واردسنازی شنده  اینباشند    یبوم

  یبنالاتر  یامارات متحده عربنویروسی گزارش شده از  

مصنر   یهناهجدای  بارا  (  ٪97تا    96)تشابه نوکلئوتیدی  

(AF155064( پاکسنننننننننتان ،)FR751142 و اردن )

(GU945265  )امنارات متحنده   هین. در مقابل، جدادارد

 هینجداینک بنا تشنابه نوکلئوتیندی درصند  93 یعربن

(HG530540)  دارد   یعربستان سنعود  یاز سواحل غرب

 کین،  2005سال    یدر ط  (.2014و همکاران،    سی)ادر

بنالا تشابه نوکلئوتیدی   یکه دارا  CLCuGeVاز    هیجدا

 دارای علایم بیماریاز مصر بود، از پنبه    CLCuGeVبا  

شند، کنه   ییاز استان سند در جنوب پاکستان شناسنا

از شنمال آن    ریناخواردسنازی    یبنرا  یشواهد محکمن

در اینران   (.2011ارائه کرد )طناهر و همکناران،    قایآفر

( و 2021نیز این  وینروس توسن  بننانج و همکناران )

در   ( گنزارش شنده اسنت.2023سالاری و همکناران )

( انجنام 2021بننانج و همکناران ) ای که توس مطالعه

کننه علائننم ( Carcia papaya) ایننپاپا یهننابرگشنند، 

منورد   ادنددیرا نشان م  کوتولگیو    دیشد  یخوردگچیپ 

در آننان   روسیبگومنوو  آلنودگی  بررسی قنرار گرفتنه و

 CLCuGeV  همچنی ، ژنوم کامنل.  شده است  مشاهده

پیچیدگی برگ پنبنه   تیبتاساتلا  یهامولکولبه همراه  

(ToLCB  )ننداهشند  زیلو آننا  یابییتوال  هااز ای  نمونه 

ژنننوم (. بننه عننلاوه، 2021بنننانج و همکنناران،  )توسنن 

CLCuGeV    آفتابگردان، سایر میزبانان گیاهی ننیر  در

کرمان و خوزستان   یهااستان  نیز از  هیو بام  یگل ختم

)سنالاری و همکناران،   ه اسنتشندو گزارش    ییشناسا

متعلق   ستلایتدو مولکول آل ابدی  ترتیب که    (.2023

یننک  ( وهیننشننده از بام جداسننازی) CLCuGeVبننه 

 Gossypium darwinii سنننتلایت متعلنننق بنننهآل ا

( و یشننده از آفتننابگردان و گننل ختمنن جداسننازی)

گنل شنده از  جداسازی)  ToLCBدو مولکول     یهمچن

عمننان  هیننبامپیچینندگی بننرگ  تیبتاسنناتلاو  (یختمنن

گزارش شده است )سالاری و   (هیشده از بام  جداسازی)

 (.2023همکاران، 

 یولوژیدمیها در اپ و نقش آن   یگزیجا  یهازبانیم

 یاند و مطالعاتمستند شده  ی یطور ضعهنوز به  یماریب

ایجنناد  یهناروسیو مننابع  یتنرمهم ییشناسنا یبنرا

 ریبر پنبنه تنأث ماًیکه مستق برگ پنبه  یدگیچیپ کننده  

. دو گوننننه از پنبنننه  اسنننت ازینننمنننورد ن گذارنننند،یم

(Gossypium hirsutum  وG. barbadense )

 .هسنتند  برای ای  وینروس  غالب  یاقتصاد  یهازبانیم

 یدگینچیپ  روسینو یهاهینجدا یعنیطب یزبانیم  دامنه

 قنایمختلف در قناره آفر  یهابرگ مورد مطالعه از مکان

 یدگینچیپ ایجاد کنننده  یهاروسینسبت به مجتمع و



 1403(، 1( شماره )12های پنبه ایران جلد )مجله پژوهش
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از   یاست و تعنداد  محدودتر  ایدر جنوب آس  برگ پنبه

و  Malvaceae خننانواده گینناهی موجننود در یهاگونننه

. شنودیرا شامل م  گرید  یاهیخانواده گ   یحداقل چند

از  CLCuGeV یشننیآزما و یعننیطب زبننانیمحنندوده م

، Capsicum annuum ،Cucumis pepoشنامل  قنایآفر

Gossypium spp ،Hibiscus spp. ،Lycopersicon 

esculentumیهناگونه از جنس   یو چند  ایپاپا  ه،ی، بام 

Althaea ،Amaranthus  وAsystasia  گنننزارش شنننده

گزارش شده عبارتند   یوحش  یهازبانیم  انیاست. در م

، Corchorus fascicularis ،Lavatera creticaاز: 

Malva spp. ،Malvaviscus arboreus ،Pavonia 

hastata و Sida spp  ،؛ 1964؛ ننور و ننور، 1951)تنار

؛ فاکوئننت و 1983  ،یو فننول لینن؛ کوک1975 نننک،یب

و همکنناران،  ی؛ گمبلنن1992؛ بننراون، 1987توونننل، 

2020.)  

 یخنوردگ  چیپن  CLCuGeVپنبه آلوده بنه  گیاهان  

 یرنن  برگن رییهمراه با تغ  ،ییپا ایبرگ به سمت بالا 

. علاوه بنر (1990  س،ی)ادر  دهدیرا نشان م  کییو موزا

در برخنی   یو اصل  فرعی  یهاشدن رگبرگ  میضخ   ،یا

 اهنانی. گ(1994  اون،بنر)  ممک  است ایجاد شود  ارقام

رشنند، کوتنناه شنندن  هینناولآلننوده در مراحننل  یاپنبننه

بنراون، )  دهنندیرا نشان من  ریها و رشد چشمگانگرهیم

شندن   میعلائم کمتر به نام ضنخ  پیفنوت  کی.  (1992

 یکوچک بنر رو  یهابرگ  جادیرگبرگ کوچک، که با ا

بننرگ  فیننخ  یخننوردگچیو پ  کییننهننا و موزارگبرگ

و سودان ثبت شده اسنت   هیجریدر ن  شود،یمشخص م

  (.1994  س،ی)ادر

هدف از ای  مطالعه، تعیی  ارتبال فیلوژنتیکی بی  

 برگ پنبه  یدگیچیپ   راییجز  روسیو  های ایرانیجدایه

رافیایی کشور غهای مختلف جکه از میزبانان و موقعیت

هنای است. همچننی ، بنا بررسنی تنرادفگزارش شده  

، ساختار ژنتیکی روسیو  های ایرانینوکلئوتیدی جدایه

  جمعیت ای  ویروس مشخص گردید.

 

 هامواد و روش

 یدیننتننرادف نوکلئوت :ه  ات  رادف  س  ا یفی   همرد

از بانننک ژن اسننتخراج شنند.  CLCuGeV هایهیننجدا

 یراننیا هنایهینجدا هنایترادف سازیفیسپس همرد

CLCuGeV  افننزاراز نننرم اسننت ادهبنناCLC Main 

Workbench   های. ترادفگردیدآلمان( انجام    اژن،ی)ک 

 شده با برنامنه  سازیفیهمرد  CLCuGeV  یدینوکلئوت

MEGA  متحنده(،   الاتینا  ا،یلوانیپنسن  یالتی)دانشگاه ا

 .  دیگرد میترس یکیلوژنتی، درخت ف6.06نسخه 

 ینیگزیجنا  یهنانرخ  :یدی   نوکلئوت  ت  رادف  یواکاو

 زانین( که عبارتند از مdS( و مترادف )dN)  رمترادفیغ 

مختلنف از   یهناهینجدا  هنایپیژنوت   یدر ب  یتنوع ژن

احتمنال در   نهیشیمشترک ب  یهایموجودات، با بازساز

 ینیگزیجنا  یو اُلگو  Muse-Gautرمز    ینیگزیجا  یاُلگو

ننی و گوجوبنوری، )  دبرآورد ش  Felsenstein  دینوکلئوت

𝑛 &(. از رابطننه1986 = (3𝑟 − 𝑆)  𝑆 = ∑ 𝑆𝑖 
𝑟
𝑗=1 

 nو  sدر آن  دکنهیاست اده گرد dSو  dNمحاسبه   یبرا

 Si  رمتنرادف،یمتنرادف و غ   ینیگزیمعادل جا  بیبه ترت

( رمننز ith)  مننییآ یبننرا sبرابننر اسننت بننا مقنندار 

 سنهیمقا  یبرابر است با تعنداد رمزهنا   rو    یدینوکلئوت

  یانگینم  یامل(. نرخ تکن1986نی و گوجوبوری،  شده )

(، Gتورنتنون ) -لنوریت-جنونز  ی( با کمک اُلگنوی)نسب

 عینتوز  از(.  1992جنونز و همکناران،  زده شد )   یتخم

ننرخ   یهایناهمگون  یسازاُلگو  ی( براGگسسته گاما ) 

 است ادهدر ژنوم    یدینوکلئوت  یهاموقعیت  انیم  یتکامل

شنامل ننرخ   ینیگزیجنا  ی(. اُلگوهنا1994یانن ،  )  شد

(  و نننرخ transition substitution) یانتقننال ینیجانشنن

(، transversion substitution) یعرضننن ینیجانشننن

 هنننایهیننجدا تننرادف یبنننرا یدینننوکلئوت یفراواننن

CLCuGeV  یاُلگنو  هیبر پا  Tamura-Nei   بنرآورد شند

 زانینلگوها نشنان دهننده ماُ   ی(. ا1993تامورا و نی،  )

 هستند. یدینوکلئوت  هایترادفدر  رییتغ

 یبنرا  :یدیتکامل ترادف نوکلئوت  ایسهیمقا  آنالیز

تحننت  ژهیننو دیاسنن نننویآم هننایموقعیننت ییشناسننا

 هنایننرخ  انینشمار ت ناوت م  ،یانتخاب  هایتیمحدود

بنا  هنافیدر همرد  گاهیهر جا  یبرا  dSو    dN  ینیگزیجا

 . مقننداردیننبننرآورد گرد 6.06، نسننخه MEGAبرنامننه 

dN-dS > 0 فشنار مببنت  یبنرا یبنه عننوان شنواهد

 0  >  ریکنه مقناد  یدر ننر گرفته شد، در حنال  ابانتخ

 یآمار  هایانتخاب بود. آزمون  ینشان دهنده فشار من 
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و   هناپیناز هاپلوت  یشنمار   یتخم  ،یکیژنت  زیتما  یبرا

  DnaSP 5.10.01بننا نننرم افننزار  پیننهاپلوت یگوننناگون

روزاس و ( انجننام گرفننت )ای)دانشننگاه بارسننلونا، اسننپان

 انینبنالقوه م  یبیننوترک  یدادهای(. رو2003همکاران،  

 هنای ایراننیهینجداهنای ژننوم یدینوکلئوت  هایترادف

CLCuGeV  بننا نننرم افننزارDnaSP 5.10.01  مننورد

در   یبیرخنداد ننوترک   ،یسنجش قرار گرفنت. همچنن

 CLCuGeV  هنای ایراننیهینجداهنای  ژنوم  هایترادف

 یبیبالقوه نوترک  هایموقعیتقرار گرفت و    یمورد بررس

 شد.  ییشناسا

 

 ج ینتا

 ژننوم کامنلمتعلق بنه    یدینوکلئوت  یتوال  8تعداد  

از باننک ژن اسنتخراج و  CLCuGeV  ایرانی  هایهیجدا

در   سازیفی(. همرد1قرار گرفت )جدول    یمورد واکاو

درخت   میو ترسویروس    ژنوم کامل  یدیترادف نوکلئوت

نشنان   CLCuGeVمختلنف    هنایهیاز جدا  یکیلوژنتیف

قنرار   یمختل ن  هنایدر خوشنه  هناتنرادف   ینداد که ا

درخنت در  مجنزا    یخوشنه   یاول  (.1)شکل    رندگییم

 )رس CLCuGeV از  یهینجدا  سنهشنامل    یکیلوژنتیف

( MZ911860 و MZ911854 ،MZ911857 شننمارهای

در کننار   )84نسبتاً بنالایی )که با نرخ بوت استرپ    بود

هنای از میزبنانبه ترتیب ها ای  جدایه هم قرار گرفتند.

(، بامینننه .Althaea spمختل نننی شنننامل پنینننرک )

(Abelmoschus esculentus و )آفتنننننننننننننابگردان 

(Helianthus annuus.جداسازی شده بودند )  ی خوشه

ننرخ بنوت با بنالاتری    یکیلوژنتیفدرخت    دومی که در

تشننکیل گردینند عبننارت بننود از چهننار ( 100)اسننترپ 

، MN175234 ،MN175235 شنننمارهای)رسجداینننه 

MN328257 و MN328258) ( کنه از پنینرکMalva 

sylvestris( و پاپایا )Carcia papaya جداسازی شنده )

 Malvaرینز )ای که از گیناه پنینرک گنلجدایهبودند.  

parviflora( گننننزارش شننننده بننننود )شننننماررس 

ON209402داری نسنبت بنه سنایر ای معنی(، با فاصله

 قرار گرفت.  یکیلوژنتیفدرخت ها در جدایه

 

 که در این مطالعه مورد استفاده قرار گرفته اند.   CLCuGeVهای ایرانی اطلاعات مربوط به جدایه: 1جدول 

شمار بانک ژن رس جدایه  میزبان  تاریخ  منبع   
Bananej  et al. (2021) 2016 Malva sylvestris CLCuGeV-EG[IR:M2:16] MN175234 

Bananej  et al. (2021) 2020 Malva sylvestris CLCuGeV-EG[IR:M3:16] MN175235 

Bananej  et al. (2021) 2020 Carcia papaya P4-3:Pap:10 MN328257 

Bananej  et al. (2021) 2020 Carcia papaya P6-12:Pap:10 MN328258 

Shahmohammadi et al. (2023) 2024 Malva parviflora IQ:Dhi:Malva-90:15 ON209402 

Salari et al. (2023) 2022 Althaea sp. IR:Anb:1M:Mar:19 MZ911854 

Salari et al. (2023) 2022 Abelmoschus esculentus IR:Anb:Okra2:Okra:19 MZ911857 

Salari et al. (2023) 2022 Helianthus annuus IR:Dez:Kho1:Sun:18 MZ911860 

 

 
 ا  ایران.  CLCuGeVهای مختلف نوکلئوتیدی جدایه ترادفسا ی حاصل ا  همردیف  یکیلوژنتیف. درخت 1شکل 
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آورده   1شمار در جدول  اطلاعات مربول به هر رس

شده است. ینک جداینه ایراننی از وینروس پیچیندگی 

فرنگنننی )رس شنننماره باننننک ژن: زرد گوجنننهبنننرگ

MH507499 به عنوان گروه خنارجی در نننر گرفتنه )

 تینجمع  یکنیساختار ژنت  یبه مننور بررسشده است.  

CLCuGeV  ،تعنداد   رینن  یکیمختلف ژنت  هایشاخص

و تننوع   یچندشنکل  یهناگاهیجاهنا،  پینو تنوع هاپلوت

از   ژننوم کامنل  هنایترادف   یموجود در ب  یدینوکلئوت

 8شنند و تعننداد  آنننالیز روسیننمختلننف و هننایهیننجدا

(. 2شند )جندول    ییشناسنا  هنایوالت   یدر ب  پیهاپلوت

 یهناگاهیشنامل تعنداد جا  یچندشکل  یپارامترها  ریسا

را   یدی(، تنوع نوکلئوتژنی)  یپیهاپلوت، تنوع  یچندشکل

در   یدینئوتنوکل  هایتعداد ت اوت   یانگینشان دادند. م

 یواردسناز  ینشان داده شده است. چندشنکل  2جدول  

 هاترادف  ی( در بInsertion-Deletion [InDel]حذف )

( و dN)  رمتنرادفیغ   ینیگزیجنا  یهامشاهده نشد. نرخ

ژننوم   یدیننوکلئوت  هنایتنرادف( در مورد  dSمترادف )

 داریمعنن  وهنرد  روسینمختلنف و  هنایهیاز جدا  کامل

   -08779/0 زینن dN/dSنسنبت و  (p > 0.10نبودنند )

، انتخناب را بنا ت ناوت dN-dS  کردی. رومحاسبه گردید

 هایکدون(  dN-dSنامترادف و مترادف )  یهامکان   یب

CLCuGeV کننرد. مقنندار  یابیننارزdN-dS صنن ر،  ریننز

کنه مقندار   یاست؛ در حنال  ینشان دهنده انتخاب من 

dN-dS  بنه عننوان انتخناب مببنت در نننر  ص ر یبالا

 هنایتنرادف   یدر در ب  یبی. وقوع نوترکشودیگرفته م

CLCuGeV نشننان داد کننه  جیو نتننا دیننگرد یبررسنن

 هنننایتیننندر موقع یبیننننوترک دادینننرو 11حنننداقل 

بنیش از  (.2وجنود دارد )شنکل  ،مختلنف یدینوکلئوت

 هنننایتینننموقع ی دربیننننوترک هایدادینننرو از 90%

 قرار گرفته است.     2750تا   1500ی بی  دینوکلئوت

 
 DnaSPمطالعه ب  ا اس  تفاده ا  ن  رم اف  زار  نیکه در ا CLCuGeVمختلف   هایهیجدا  DNA  یچندشکل  ی. پارامترها2جدول  

 .قرار گرفت ی( مورد بررس6)نسخه  
میانگی  تعداد 

های  ت اوت

 نوکلئوتیدی

 تنوع نوکلئوتیدی
هاپلوتیپی  تنوع

 )ژنی(
 تعداد کل جهش تعداد هاپلوتیپ 

های تعداد مکان

 چندشکلی

اندازه 

 جمعیت

429 /99  03633 /0  1 8 262 247 8 

 

 
 های نوکلئوتیدی ژنوم کامل  ترادفهای مختلف نمایی شماتیک ا  نه رویداد نوترکیبی در موقعیت. 2شکل 

 ( واکاوی گردید. 6)نسخه  DnaSPکه با استفاده ا  نرم افزار  CLCuGeVهای جدایه
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 بحث

، آرایه  یبردارنمونه  ،یکیلوژنتیف  لیو تحل  هیدر تجز

 خچنهیتار  تعینی   یها را بنرااز گوننه  یکنوچکگروه  از  

رزنبرگ و )  کندیآن انتخاب م  ترعیوس  تیجمع  یتکامل

 این یاطبقنه یریگبه نموننه ندیفرآ  یا .(2001کومار، 

)رزنبنرگ  معروف است  زین  شاخهبر    یمبتن  یریگنمونه

عمل با توجه بنه مننابع محندود    یا  .(2003و کومار،  

 کیننهننر گونننه در  لیننو تحل هیننو تجز سننهیمقا یبننرا

)رزنبنرگ و کومنار،   شنود  یانجنام من  ،هندف  تیجمع

انتخاب شده، ساخت و  ندهیبر اساس گروه نما  .(2001

مت اوت است، که بر استنتاج   یکیلوژنتیدقت درختان ف

)رزنبنرگ و   گنذاردیم  ریتأث  حاصل،  یکیلوژنتیفرواب   

بنا هنم   ،یبنه طنور کلندر ای  مطالعه،  .  (2003کومار،  

 یهناموقعیتاز    یتعنداد نسنبتاً مسناو  سازیهمردیف

در هنر   شتریب  یهااز ژن  یبردارل، نمونهکُ  یدینوکلئوت

نسننبت بننه  یشننتریب یریتکرارپننذ تیننقابل آرایننه

 یهاحال، مجموعه داده  یدارد. با ا  شتریب  یبردارنمونه

 ،ننیننر بانننک ژن یداده ژنننوم یهنناگاهینامتعننادل در پا

 موجننوداترا در  آرایننهژن در هننر  سننهیمقا شیافننزا

)رزنبننرگ و  کننندیدشننوار م رمعمننولیغ  یریگنمونننه

  .(2003کومار،  

امکان استنبال اطلاعنات در منورد   یکیساختار ژنت

یفنراهم من  تینهمان جمع  یاعضا  ریفرد را از سا  کی

. بننه عبننارت سنناده، همننه (1993)چنناکرابوتری،  کننند

هنا تیهمه جمع  رایدارند، ز  یکیها ساختار ژنتتیجمع

هنا مشنخص آن یآللن یفراوانن  این  پیتوان با ژنوتیرا م

هنای مربنول بنه جداینه  تیجمع  یکیساختار ژنت  .کرد

مورد تجزیه و تحلیل قنرار گرفنت.   CLCuGeV  ایرانی

هنای کامنل سنازی تنوالی نوکلئوتیندی ژننومهمردیف

و ترسننیم درخننت  CLCuGeV هننای ایرانننیجدایننه

هننای مختلننف در نشننان داد کننه جدایننه یکیلننوژنتیف

های مجزایی قنرار گرفتنند. این  ت ناوت دربناره خوشه

هنای مت ناوتی ماننند پنینرک هایی که از میزبانجدایه

ریز جداسازی شنده یرک، پاپایا و پنیرک گلوحشی، پن

بودند، مشاهده گردید. همچننی  موقعینت جغرافینایی 

هننا در هننا در مننواردی باعنن  قننرار گننرفت  آنجدایننه

کنه این  امنر در نتنایج   ای گردیندهای جداگانهخوشه

حاصل از مطالعات مشابه نیز مشاهده شده است )بنانج 

. نتنایج (2023سالاری و همکاران،    ؛2021و همکاران،  

در   نشان دهنده تنأثیر موقعینت جغرافینایی و میزبنان

 جینتادارد.    CLCuGeV  های ایرانیتنوع ژنتیکی جدایه

شند، کنه در   تعیی   dN/dSنرخ تکامل توس  شاخص  

 گردیند کنهمشاهده    من ی  اریانتخاب بسفشار    کیآن  

 تغییننرات حننذف طریننق از انتخنناب در تعننادل بیننانگر

هنای هنای کامنل جداینهژننوم  پایداری  و  مضر  ژنتیکی

اینن  فشننار من ننی انتخنناب  .اسننت CLCuGeV ایرانننی

هنای ژننوم وینروس احتمالاً به دلیل محافننت تنرادف

است که نشان دهنده عدم فشار انتخاب طبیعنی بنرای 

تواند به دلینل جداسنازی است. ای  امر میها  ژنومای   

عینت جغرافیننایی مشننترک موقاز یننک  هناجدایننهاین  

بنا   هناییکندون( باشد. در نتیجه، حضنور  کشور ایران)

فشار من ی انتخاب نشان دهنده عدم یکننواختی فشنار 

علاوه بر   است.های ژنوم ویروس  ترادفانتخاب در طول  

هننای اینن ، وجننود روینندادهای نننوترکیبی در موقعیننت

 CLCuGeV  های ایرانیهای ژنوم جدایهمختلف ترادف

هنای آن اسنت. نشان دهنده تنوع نسبی درون جمعیت

و   اهنانیگدر    CLCuGeVاهمیت اقتصادی  با توجه به  

شنود خسارتی کنه در اثنر آلنودگی بنه آن، ایجناد منی

تننوع آن ممکن  اسنت   ،(2018)الشیهی و همکناران،  

غلبه بر   ای  گرید  اهانیآلوده کردن گ  یبرا  یبزرگ  دیتهد

 10شنایان ککنر اسنت کنه   د.باشنموجنود  ارقام مقاوم  

 رویننداد نننوترکیبی شناسننایی شننده در 11رویننداد از 

قنرار   2750تنا    1500ی بنی   دیننوکلئوت  هایتیموقع

هنای گرفته است. در این  بخنش از ژننوم وینروس، ژن

( و TrApکنننده رونویسنی )  مربول به پنروتئی  فعنال

)بنانج ( قرار دارد  Repپروتئی  مرتب  با همانندسازی )

 (.2023سنننالاری و همکننناران،  ؛2021و همکننناران، 

توانند بنابرای  وجود تنوع در این  بخنش از ژننوم منی

فراینننندهای حیننناتی وینننروس ننینننر رونویسنننی و 

 قابنل  تغیینراتهمانندسازی را تحت تأثیر قنرار دهند.  

هنای ژننوم تنرادف  در  نوترکیبی  و  مانند جهش  توجهی

 کننه شنند شناسننایی CLCuGeV هننای ایرانننیجدایننه

های ویروسنی نقش پروتئی   روی  شودمی  داده  احتمال
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 مختلف در میزباننان مختلنف  هایجدایه  زاییو بیماری

  .باشند اثرگذار
 

 گیری نتیجه

 تغییرپنذیری  کند کهنتایج ای  پژوهش پیشنهاد می

 هننای ایرانننیهننای ژنننوم جدایننهموجننود در تننرادف

CLCuGeV  فرایندهای حیاتی وینروس ننینر تواند  می

را   زاینیرونویسی، همانندسنازی و در نتیجنه، بیمناری

این  بخنش از ژننوم   تحت تنأثیر قنرار دهند. تننوع در

در آینده منجر بنه افنزایش دامننه   است  ممک   ویروس

ارقام موجود گیاهی   مقاومت  بر  غلبه  یا  یزبانی ویروسم

 .گردد
 

 سپاسگزاری

 کشناورزی  علومدانشگاه    یاز معاونت محترم پژوهش

در  یمنال ینتبنه خناطر حما خوزستان طبیعی منابع  و

  .شودیم یپژوهش حاضر سپاسگزار یاجرا
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