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  چكيده
شناخته ترين بيماري ويروسي در انجير شايعبه عنوان بيماري موزائيك انجير گسترش جهاني دارد و 

) FBV-1ويروس بادناي يك انجير ( ،هايي كه در اين بيماري نقش داردرين ويروسيكي از مهمت شود.مي
از اين گزارش شده هاي ايراني و ساير جدايهي هادايهفيلوژنتيكي بين جروابط  تحقيق حاضر، درباشد. مي

ژن رمز كننده پروتئين حركتي اختصاصي  هايآغازگربا استفاده از  .مورد بررسي قرار گرفت ويروس
 12 قطعه ژني. شدتكثير  از ژنوم ويروسجفت باز  1090 به اندازه تقريبي ي مورد انتظارقطعه ،يروسو

ود جهاي موبا ترادف مدهآهاي به دست ترادف .تعيين توالي شد همسانه و pTZ57R/Tپلاسميد در جدايه 
پروتئين حركتي  ژن بر اساسسازي چندگانه، درخت فيلوژنتيكي ر بانك ژن مقايسه و پس از همرديفد

FBV-1  هاي جدايه، يتيكفيلوژنآناليز بر اساس د. شترسيمFBV-1 و  ندبندي شددسته در دو گروه متمايز
رزايي در بررسي تباقرار گرفتند.  گروه اولدر نوكلئوتيدي % مشابهت 99هاي ايراني در دو زيرگروه با هجداي

مشابهت قرار گرفتند.  % 98-99سي در سه گروه با جدايه هاي مورد برراي، آمينهبر مبناي توالي اسيد
و شرايط  ندهاي آمريكايي برخوردار بودتري در مقايسه با جدايههاي ايراني از تنوع ژنتيكي پايينجدايه

  داشت.تاثير هاي موجود جغرافيايي در تنوع ژنتيكي جدايه
  .پروتئين حركتيويروس بادناي يك انجير، آناليز فيلوژنتيكي، ژن  :هاي كليديواژه
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 مقدمه

 متعلق بهگياه ) .Ficus carica Lانجير (
 & Watsonد (باشمي Moraceaeخانواده 

Dallwitz, 2004.(  بومي آسيا و اروپا  درختاين
ها و و از ديرباز در بسياري از فرهنگ بوده

حدود  كشورها مورد توجه بوده است. انجير
س اسابر  شود وشته ميسال است كه كا 1000

ايران رتبه چهارم را  2013در سال  FAOآمارنامه 
در جهان به خود از لحاظ ميزان توليد انجير 

انجير به تعداد رغم آنكه به. اختصاص داده است
هاي ولي قارچ باشدمي ها حساسبيمارگركمي از 

 شاملپوسيدگي ريشه  بيمارگر عامل
Phytophthora cryptogea، Armillaria 

mellea  وRosellinia necatrix  و بيماري
 ) ازFig Mosaic Diseasesموزائيك انجير (
انجير  هاي تهديد كننده محصولمهمترين بيماري

- بيماري موزائيك انجير سالشوند. محسوب مي

شناخته شده و از  FMDجهان با نام  هاست كه در
زماني كه علائم آن به عنوان يك بيماري در انجير 

گزارش شده،  )Condit et al. )1993توسط 
كنون از هر جايي از جهان كه گونه انجير تا

شود گزارش كشت مي Ficus caricaخوراكي 
اما  ).Blodgett & Gomec, 1967شده است (

شده براي اين بيماري، فرض  مهمترين عامل
) Fig mosaic virusويروس موزائيك انجير (

هاي آن به طور كامل تعيين باشد كه ويژگيمي
، چندين ويروس ديگر FMV. علاوه بر شده است
هاي ديگر ويروسي نيز در ها و خانوادهاز جنس

اند كه گزارش شده راز انجياخير هاي طي سال
گونه از خانواده پنج شامل حداقل 

Closteroviridae از هر كدام از گونه يك  و
، Trichovirus ،Umbravirusهاي جنس

Luteovirus ،Carlavirus ،Potyvirus  و
Alphacryptovirus باشد (ميElbeaino et al., 

2011a, 2011b; Gattoni et al., 2009; Walia 

et al., 2009.(  اي از محققين مجموعهاما همچنان
ها را در بروز علايم و سبب شناسي اين ويروس

 ,.Castellano et al( داننداين بيماري دخيل مي

ويژگي  و در فرايند تعيين 2008در سال  .)2007
FMV درختان داراي از ، چندين ويروس جديد
ها شد. يكي از اين ويروسگزارش  FMDعلايم 

-مي FBV-1 ،بالايي برخوردار استشيوع از كه 

توسط  براي اولين بارروس وي. اين باشد
Tzanetakis et al. )2010ز ايالت متحده ) ا

. بعد از اين گزارش، حضور است هگزارش شد
مختلف اروپايي، حوزه  كشورهايدر ويروس 

مديترانه و كشورهاي آفريقايي نيز گزارش شد 
)Elbeaino et al., 2012; Minafra et al., 

توسط  ). در ايران نيز اين ويروس2012
Alimoradian et al. )2014 ( براي اولين بار

همچنين روابط فيلوژنتيكي بين . دشگزارش 
وجود هاي مهاي ايراني و ساير جدايهي جدايهبرخ

 Alimoradian et( استمورد بررسي قرار گرفته 

al., 2016 .( ژنوم اين ويروس از جنسdsDNA 
و جنس  Caulimoviridaeبوده و به خانواده 

Badnavirus ها يك نوع تعلق دارد. بادناويروس
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توانند ويروس هستند و علاوه بر اينكه ميپارارترو
 ,Huang & Madanدر ژنوم ميزبان وارد شوند (

خارج كروموزومي توانند به صورت )، مي1999
برداري فعال داشته باشند و ايجاد نيز نسخه

). Laney et al., 2012آلودگي كنند (
 7- 8 اندازهه بهاي حلقوي ها ژنومروسبادناوي

شكل هاي باسيلي كيلوجفت باز دارند و در پيكره
شوند. اين ويروس از كپسيدپوشي مي ءبدون غشا

) تشكيل شده ORFباز (خوانش  چارچوبچهار 
) را به ترتيب با P1-P4پروتئين (چهار است كه 

 17و  3/212، 5/16، 3/15 توده مولكولي
هاي كليدي موتيف كند.دالتون توليد ميكيلو

-پلييك و به صورت  ORF3بادناويروس در 

شامل مذكور هاي پروتئين وجود دارند. موتيف
وتئاز ن پوششي، پرپروتئين حركتي، پروتئي

 RNase Hبردار معكوس و دامنه آسپارتات، نسخه
 ICTV )King etبا توجه به گزارش نهم  بوده و

al., 2011( ،FBV-1  عضو جديدي از جنس
 ابوده و به خانواده كاليموويريد بادناويروس

)Geering & Hull, 2012تعلق دارد (.   
از آنجايي كه تاكنون تحقيقات بسيار 

لذا يروس انجام گرفته، محدودي بر روي اين و
 خصوصيات بررسي حاضر تحقيق هدف از انجام

جداسازي شده و هاي بومي جدايه فيلوژنتيكي
و هاي ايراني و خارجي جدايه مقايسه آنها با ساير

ژنتيكي  همچنين ارتباط احتمالي موجود بين تنوع
ارهاي كهدر جهت ارايه را مناطق جغرافيايي و

بوده  مربوط ينمناسب مديريتي توسط محقق
  . است

  هامواد و روش
استان هاي قم، گيلان،  برداري ازنمونه

-ن، كرمانشاه، تهران، يزد، خراسانگلستان، مازندرا

رضوي، لرستان، فارس و كرمان و در طي فصول 
بصورت تصادفي  1393تا  1391 هايسال زراعي

نمونه  392براي اين منظور تعداد  .انجام گرفت
دار و بدون علايم از علايمبرگي از درختان 

از درختان انجير هاي ديم و آبي كشور انجيركاري
و در يخ به آوري جمعجوان و با ارقام مختلف 

شد آزمايشگاه جهت رديابي مولكولي انتقال داده 
)Alishiri et al., 2016.(   

آوري ي جمعهاكل از نمونه DNA ابتدا
 CTAB )Dellaporta etروش با استفاده از  شده

al., 1983 استخراج و غلظت ( DNA دست به
 Thermo( توسط دستگاه نانودراپ آمده

scientific( انجام برايشد.  تعيين PCR  جفت از
منطقه ژن  جهت تكثير اختصاصيآغازگرهاي 

 ژنومي در محدودهو پروتئين حركتي ويروس 
 Laney et(استفاده شد نوكلئوتيد  1650تا  560

al., 2012.( ژنوم قرار  5′طقه كه در انتهاي اين من
و تمام طول  Iقاب خواندني باز  3′دارد، انتهاي 

شود. توالي را شامل مي IIقاب خواندني باز 
آغازگرهاي رفت و برگشتي استفاده شده در اين 

 -F: 5′ تحقيق به صورت 

AGGCTCTAAGGTTAACTGAAG- 3′  و
R: 5′- ATCATCATCGTGTCAGGTATC- 

كروليتر از يميك ، از PCR نجاما رايباشد. بمي 3′
DNA  نانوگرم بر  200استخراج شده با غلظت

مواد اين آزمون براي يك  ميكروليتر استفاده شد.
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 10X PCR ميكروليتر از 5/2واكنش شامل 

buffer ،5/0  ميكروليتر ازdNTP mix  غلظت (از
غلظت (از  MgCl2ميكروليتر يك مولار)، ميلي 10
يكروليتر از هر كدام از ميك ، مولار)ميلي 50

-پيكو 10غلظت برگشت (از  آغازگرهاي رفت و

 Taq DNA ميكروليتر آنزيم  2/0مول)، 

polymerase)5 U/mLبود و  س) شركت فرمنتا
 ميكروليتر انجام شد. 25واكنش در حجم نهايي 

از واكنش دمايي به شرح زير  PCRبراي انجام 
به  لسيوسدرجه س 94استفاده شد: يك چرخه 

درجه  94چرخه شامل  35، دقيقه 2مدت 
 درجه سلسيوس 57ثانيه،  45مدت  به سلسيوس

به مدت  درجه سلسيوس 72ثانيه،  30مدت  به
 بسط نهاييثانيه و در آخر يك چرخه دمايي  30

 نجامدقيقه ا 5به مدت  درجه سلسيوس 72در 
 2/1بر روي ژل آگاروز  PCR محصولات. شد

عكسبرداري  UVور درصد الكتروفورز و در زير ن
  شدند.

، ابتدا PCRسازي محصول براي همسانه
قطعه ژنتيكي مورد نظر توسط كيت استخراج 

DNA از ژل شركت كياژن )QIAquick Gel 

Extraction Kit, QIAGEN از ژل استخراج ،(
سپس قطعه مربوطه در ناقل پلاسميدي  شد.

pTZ57R/T  وارد شد. پس از انتقال، پلاسميد
فاده از شوك حرارتي به درون استنوتركيب با 

منتقل  DH5αسويه  E. coliهاي باكتري سلول
در ادامه با . )Sambrook & Russell, 2001( شد

سيلين كشت انتخابي حاوي آمپياستفاده از محيط
ها ، باكتريX-galو  IPTGهاي و همچنين معرف

با استفاده از بر روي اين محيط رشد داده شدند و 
حاوي  هاي نوتركيبلوني باكتريك ،غربالگري

پلاسميد نوتركيب كه به رنگ سفيد بودند انتخاب 
و سپس با استفاده از كيت استخراج  شدند

پلاسميدهاي مورد نظر استخراج  ،زفرمنتا پلاسميد
هاي برشي، حضور با آنزيم. در مرحله بعد شدند

قطعه مورد انتظار در پلاسميدهاي نوتركيب تاييد 
 12نوتركيب حاوي قطعات  يپلاسميدها شد.

 جدايه ايراني مربوط به مناطق جغرافيايي مختلف
به شركت ماكروژن مستقيم  تعيين تواليبراي 

ها به خوانش كره جنوبي ارسال شدند.كشور 
 M13با استفاده از آغازگر عمومي  تعداد دو بار و

  انجام شد.
نتايج حاصل از تعيين ترادف با استفاده از 

مورد بررسي قرار گرفتند و پس  Editseqافزار نرم
والي و گرفتن پوچ از درون تفضاهاي از حذف 

در پايگاه  Blastها با برنامه توالي نهايي، توالي
آناليز  ).1(جدول  بررسي شدند NCBIاطلاعاتي 

 12 پروتئين حركتيفيلوژنتيكي بر اساس ژن 
هاي بدست سازي تواليديفپس از همر جدايه،

موجود ايراني و آمريكايي نظير هاي آمده با توالي
 افزارهاينرمبا استفاده از  در بانك ژن

CLUSTALX 1.8 )Pearson & Lipman, 

به ) Tamura et al., 2013( MEGA6 و )1988
 ,Neighbor joining )Saitou & Neiروش 

 & Nei( p-distance method) با مدل 1987

Kumar, 2000 ( تكرار در ارزيابي  1000با
Bootstrap درصد شباهت در سطح  .شد انجام

توسط ها جدايهبين نوكلئوتيدي و آمينواسيدي 
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همچنين از . شدتعيين  Blastموتور جستجوگر 
شماره با  Sweetpotato badnavirus Bويروس 

به عنوان گروه خارجي  FJ560944دسترسي 
  استفاده شد. 

  
  و بحث يجانت

هاي از استانآوري شده هاي جمعنمونه
ترين مختلف علائم متفاوتي داشتند. اما شاخص

آنها حالت موزائيكي با حاشيه نكروز بود كه در 

 كثر گزارشات، اين علائم در اها وجود داشتبرگ
نسبت داده شده  Fig mosaic virus (FMV) به

 Caglayan et al., 2009; Shahmirzaie et( است

al., 2012( . تغيير شكل برگ بود كهاينبه جز ، 
آوري شده هاي جمعاين علائم نيز در بين نمونه

شايد بتوان گفت  وخورد به شدت به چشم مي
در ارقام ايراني  FBV-1ترين علائم همراه با شايع
   ).1(شكل  باشدمي

 
  
 

  
  

هاي موزائيكي كلروز كه اطراف : لكهBو  Aعلائم بيماري موزائيك انجير در درختان آلوده.  -1شكل 
گ :  تغيير شكل و زواياي برگ از حالت اصلي خودش و همچنين رنDو  Cز شده است. آنها نكرو

  ها. پريدگي عمومي و روشن شدن رگبرگ
Figure 1- Mosaic diseases symptoms in infected fig tree. A, B: chlorotic mosaic lesion 
restricted with the marginal necrosis. C, D: angle and leaf deformation, general 
lightness and vein clearing. 
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گر اختصاصي كه براي اين ويروس آغاز
شد يك منطقه اختصاصي از ژنوم استفاده 

 5′كه در انتهاي  كندها را تكثير ميبادناويروس
. اين منطقه شامل طول كامل قاب ژنوم قرار دارد
) است كه در اين منطقه II )ORF IIخواندني باز 

ن مربوط به پروتئين حركتي ويروس قرار دارد و ژ
 Iقاب خواندني باز  3′انتهاي همچنين بخشي از 

)ORF I (دهد. اين دو منطقه را نيز پوشش مي
جفت باز را شامل  1090در حدود اي اندازهژني 
 5′. با توجه به اينكه اين ناحيه در ابتداي شوندمي

زيادي  رود كه تنوعژنوم قرار گرفته انتظار مي
شدگي بالايي را شامل نداشته باشد و حفاظت

به تعيين توالي براي اثبات اين ادعا نياز شود. 
باشد و بيشترين توالي ژنومي طول كامل ژنوم مي

ته كه قرار گرف IIIويروس در قاب خواندني باز 
براي بررسي ميزان  يابي نشده است.هنوز توالي

پس از هاي مورد بررسي، تنوع ژنتيكي جدايه
توالي به عنوان  12 عيين توالي،سازي و تهمسانه
 يهاتوالي انتخاب شدند.نماينده هاي توالي

اساس مناطق جغرافيايي مختلف انتخاب برنماينده 
ها كه مربوط به بخشي از ژن اين توالي شدند.

جفت  1090پروتئين حركتي ويروس و به اندازه 
تا  KU821715هاي دسترسي شمارهباز بودند با 
KU821726  در پايگاه اطلاعاتيNCBI  ثبت

  شدند.

هاي اطلاعات مربوط به جدايه 1جدول 
هاي ايراني موجود در اين تحقيق و ساير جدايه

هاي ها كه هم جدايهبررسي شده با اين جدايه
هاي آمريكايي است را نشان ايراني و هم جدايه

ها با استفاده از سازي تواليدهد. همرديفمي
هاي نوكلئوتيدي براي توالي ClustalX 1.8نامه بر

هاي موجود اين تحقيق با تمام جدايه جدايه 12
 25جدايه داخلي و  10كه شامل  NCBIدر 

ها نشان جدايه خارجي بود انجام گرفت. مقايسه
-با ساير جدايه FBV-1هاي ايراني داد كه جدايه

درصد در  99هاي ثبت شده در بانك ژن به ميزان 
ح توالي نوكلئوتيدي با يكديگر شباهت دارند. سط

هاي علاوه بر مقايسه توالي نوكلئوتيدي بين جدايه
هاي انجير، با ديگر بادناويروس FBV-1مختلف 

هاي آمينواسيدي هم انجام مقايسه در سطح توالي
-جدايه گرفت. در اين مقايسه درصد شباهت بين

هاي جداسازي شده در اين تحقيق با ساير 
 99تا  98هاي موجود در بانك ژن بين يهجدا

زان مشابهت نوكلئوتيدي درصد بود. همچنين مي
بررسي شده در اين تحقق  هاي جديدبين جدايه
هاي قديمي گزارش شده از ايران، به با جدايه

بود و ميزان مشابهت در سطح  درصد 99ميزان 
هاي قديم و جديد ايراني بين نه بين جدايهآمياسيد

  رصد بود. د 99-98
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درصد با استفاده از جفت  2/1بدست آمده بر روي ژل الكتروفورز  PCRمحصول  -2شكل 
: قطعه تكثير شده 12تا  1هاي ده ژن پروتئين حركتي ويروس. چاهكآغازگرهاي اختصاصي تكثير كنن

تان، گيلان، تهران، نشاه، لرسهاي مازندران، گلستان، كرماهاي انجير آلوده به ترتيب از استاندر نمونه
 100: ماركر M: شاهد منفي (گياه سالم). Hباشد. ضوي، لرستان، قم، يزد و كرمان ميرفارس، خراسان

  . (Gene RulerTM 100 bp DNA Ladder, Fermentase)جفت بازي شركت فرمنتاز. 
Figure 2- Electrophoresis pattern of amplified movement protein gene of FBV-1 by PCR 
using specific primers in 1.2 ٪ agarose gel. Lanes 1-12: Cloned DNA fragment for 
infected fig samples from Mazandaran, Golestan, Kermanshah, Lorestan, Gilan, 
Tehran, Fars, Khorasan Razavi, Lorestan, Ghom, Yazd and Kerman provinces, 
respectively. H: negative control (Healthy plant). M: 100 bp DNA ladder (Fermentas, 
Germany). 

  
شده بر اساس توالي درخت ترسيم 

نوكلئوتيدي ژن پروتئين حركتي نشان داد كه 
هاي موجود هاي ايراني در كنار ساير جدايهجدايه

اند، در بانك ژن كه از كشور آمريكا گزارش شده
ها در مجموع در دو گروه گيرند. جدايهقرار مي

اصلي قرار گرفتند كه گروه اول نيز به دو زيرگروه 
هاي آمريكايي ويروس در هر تقسيم شد. جدايه

دهد تنوع در دو گروه تقسيم شدند كه نشان مي
- هاي آمريكايي ويروس بيشتر از جدايهبين جدايه

هاي ). از طرفي جدايهa3هاي ايراني است (شكل 
راني هم متنوع هستند ولي با تنوع كمتر از اي

هاي آمريكايي ويروس و در دو زير گروه جدايه
نتايج فيلوژني نشان داد . از گروه اول قرار گرفتند

ها براي اين كه تنوع جغرافيايي در تنوع جدايه
ناحيه مورد بررسي از ژنوم ويروس تاثير داشته 

شده هاي بررسي رسد كه جدايهاست و به نظر مي
هاي ايراني در اين تحقيق در گروه جدا از جدايه
   كه قبلا بررسي شده قرار گرفته است.

.  
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هاي نوكلئوتيدي و به همراه ميزان درصد شباهت NCBIكدهاي دسترسي ثبت شده در  -1جدول 
  تحقيق. هاي مربوطه استفاده شده در اينو نام جدايه ، مناطق جغرافياييFBV-1هاي اي جدايهآمينهاسيد

Table 1- Accession numbers submitted in NCBI along with the amino acid and 
nucleotide identities of FBV-1 isolates, geographic origins and isolate names used in this 
study. 

Nucleotide (nt) and 
amino acid (aa) 

sequences identity with 
reference  (%) *  

هاي درصد مشابهت توالي*
اي با نوكلئوتيدي و اسيدآمينه

 جدايه مرجع

Origin- Isolate
  جدايه -ناحيه 

Accession 
no. 

 كد دسترسي

Nucleotide (nt) and amino 
acid (aa) sequences 

identity with reference   *
(%) 

اي هدرصد مشابهت توالي*
اي با نوكلئوتيدي و اسيدآمينه

 جدايه مرجع

Origin- Isolate 
  جدايه -ناحيه 

Accession no. 
 كد دسترسي

Aa  nt      aa nt      
99  99  

USA- SC1  JQ282672 
100  100  USA- 

Arkansas1   JF411989  
99  99  Iran- 4A KM610208 99 99  USA- AR2  JN112365  
99  99  Iran- 18A KM610209 99 99  USA- AR3  JN112366  
99  99  Iran- 2M KM610210 98 99  USA- AR4  JN112367  
99  99  Iran- 8M KM610211 99 99  USA- AR5  JN112368  
99  99  Iran- Razan KM610212 99 99  USA- CA10  JN050858  
99  99  Iran- Malayer KM610213 99 99  USA- CA11  JN050859  
99  99  Iran- 4M KM610214 99 99  USA- CA12  JN050860  
99  99  Iran- 9A KM610215 99 99  USA- CA13  JN050861  
99  99  Iran- 14M KM610216 99 99  USA- CA16  JN050864  
99  99  Iran- 2A KM610217 98 99  USA- CA18  JN050866  
99  

99  Iran-mazandaran- 
N1 

KU821715 99 99  
USA- CA19  JN050867  

98  99  Iran-golestan- N2 KU821716 99 99  USA- CA22  JN050869  
98  99  Iran-fars- N3 KU821717 99 99  USA- CA26  JN050872  
98  

99  Iran-razavi 
khorasan- N4 

KU821718 99 99  
USA- CA27  JN050873  

99  
99  Iran-kermanshah- 

N5 
KU821719 99 99  

USA- CA30  JN050875  

98  99  Iran-lorestan- N6 KU821720 98 99  USA- CA32  JN050877  
99  99  Iran-lorestan- N7 KU821721 98 99  USA- CA36  JN050881  
98  99  Iran-ghom- N8 KU821722 99 99  USA- CA37  JN050882  
99  99  Iran-gilan- N9 KU821723 99 99  USA- CA39  JN050884  
99  99  Iran-tehran- N10 KU821724 99 99  USA- MI1  JQ282673  
99  99  Iran-yazd- N11 KU821725 99 99  USA- CA41  JQ282675  
98  99  Iran-kerman- N12 KU821726 99 99  USA- OH1  JQ282668  
   Peru- Huachano1 FJ560944a 99 99  USA- OR1  JQ282669  

  ) كه به عنوان جدايه رفرنس در اين مطالعه استفاده شد.Arkansas 1 )JF411989جدايه آمريكايي  *
a عضوي از جنس بادناويروس به اسمSweetpotato badnavirus B (SPBV-B) .كه به عنوان گروه خارجي استفاده شد  

* American isolate Arkansas 1 (JF411989) was used as a reference isolates for FBV-1. 
aSweetpotato badnavirus B (SPBV-B) members of the genus Badnavirus used as an out-group species. 
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ها بر مبناي توالي اما آناليز فيلوژنتيكي جدايه
بندي متفاوتي را در مقايسه با آمينه دستهاسيد

). درخت 3bتوالي نوكلئوتيدي نشان داد (شكل 
- آمينهفيلوژنتيكي ترسيم شده بر مبناي توالي اسيد

گروه متمايز فيلوژنتيكي سه اي پروتئين حركتي، 
هاي مربوط به اول جدايهرا تشكيل داد. در گروه 

)، گيلان N12)، كرمان (N11هاي يزد (استان
)N9) قم ،(N8) لرستان ،(N7) و مازندران (N1 (

هاي آمريكايي قرار جدايهبه همراه تعداد زيادي از 
گرفتند. در انتهاي اين گروه و با فاصله خيلي 

) و تهران N5هايي از كرمانشاه (جدايهزياد، 
)N10 هايي جدايه) قرار گرفتند. در گروه دوم نيز

) و لرستان N4رضوي ()، خراسانN3از فارس (
)N6 از كشور آمريكا در جدايه ) به همراه چند

فارس و جدايه كنار يكديگر قرار گرفتند. البته دو 
لرستان كه در اين گروه قرار گرفتند، در درخت 

ترسيم شده بر اساس توالي فيلوژنتيكي 
نوكلئوتيدي در زير گروه يك از گروه اول و با 

هاي جدايهنسبت به ساير  فاصله خيلي زيادي
. در ايراني بررسي شده در اين تحقيق قرار گرفتند

از استان گلستان به  N2جدايه گروه سوم نيز 
آمريكايي به صورت جدا جدايه همراه چهار 

بندي شدند. بر اساس فيلوگرام ترسيم شده دسته
هاي جداسازي سويهآمينه، اسيد توالي بر مبناي

) در دو گروه جدا قرار N7و  N6شده از لرستان (
هاي سويهگرفتند كه اين امر گوياي اين است كه 

هاي متفاوتي وجود دارند. لرستان در جمعيت
كه قبلا  FBV-1اي ايراني هجدايههمچنين تمامي 

مورد بررسي قرار گرفتند در گروه اول فيلوژنتيكي 
هاي جدايهآمينه قرار گرفتند. اما بر مبناي اسيد
ي شده در اين تحقيق، در هر سه بومي جداساز

هاي سويهگروه وجود داشتند و با توجه به اينكه 
 مختلفهاي بررسي شده در اين تحقيق از استان

آوري شده كه عمده مناطق توليد كشور جمع
 تواندميدهند، انجير را به خود اختصاص مي

هاي نشانگر حضور و پراكنده بودن جمعيت
روس در كشور باشد. ژنتيكي متفاوتي از اين وي

در هاي ايراني كه در گروه دوم قرار گرفتند جدايه
) ميزان JF411989(جدايه مرجع مقايسه با 
كه اين امر  )1(جدول  بود % 98 شباهت آنها

-جدايهنشان دهنده اين است كه احتمالا تنوع در 

هاي اين گروه بيشتر بوده و تغييرات در سطح 
قال پيدا كرده و احتمالا نتآمينه انوكلئوتيد، به اسيد

شايد  تري را تشكيل داده است.متنوع يهاجمعيت
-اين امر به اين دليل باشد كه در طول زمان جدايه

هاي ويروس از همگرايي برخوردار نبوده و 
هاي متنوع ويروس احتمالا به دليل انتقال جمعيت

ها تشكيل شده ژن و يا فرار ژن بين جمعيت
ها در جدايهبندي دسته با توجه به ،اما است.

 نشان داد كهآمينه، فيلوگرام بر مبناي توالي اسيد
ها بر مبناي ناحيه تنوع جغرافيايي در تنوع جدايه

داشت و توانست تاثير پروتئين حركتي ويروس 
به اين صورت كه  آنها را از هم تفكيك كند.

هايي كه در گروه دوم از درخت فيلوژني جدايه
آمينه قرار داشتند از مناطق گرم دترسيم شده با اسي

و خشك كشور بودند. جايي كه انجير در آن 
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مناطق بيشتر به صورت ديم كشت مي شود و 
انجيرها، بومي آن مناطق هستند. مثل استان فارس 
كه بيشترين ميزان توليد انجير ديم كشور را به 

همچنين در گروه سوم  خود اختصاص داده است.
جداشده از استان گلستان دايه جبندي، از اين طبقه

قرار داشت. اين استان نيز از مناطقي است كه به 
علت شرايط آب و هوايي، ميزان آلودگي بالاست 
 و انجير كشت شده در اين استان به صورت آبي

هايي است كه از مناطق ديگر قلمه او اكثر است
شود و بومي خود اين استان نيست. در ه ميآورد

هاي جدايهر يبندي نيز ساطبقه گروه يك از اين
 هايجدايهجديد جدا شده از كشور به همراه 

نتايج اين تحقيق؛ نتايج  .قديمي ايراني قرار گرفتند
 ،) راAlimoradian et al., 2016محققين گذشته (

كه بر روي اين قطعه ژنومي از ويروس كار كرده 
توان در از راهكارهايي كه مي كرد. تاييد ،بودند
آزمون دامنه  خصوص ارائه داد اين است كهاين 

و از  هاي بومي انجام دادجدايهرا براي ميزباني 
آنجايي كه اين ويروس قابليت انتقال به گياهان 

- د و با توجه به اينكه ساير ويروسعلفي را دار

هاي همراه با اين ويروس كه در بيماري موزائيك 
هاي ل هستند قابليت انتقال به ميزبانانجير دخي

)، Alimoradian et al., 2016علفي را ندارند (
بين تنوع جغرافيايي و تنوع  بطهرا توانلذا مي
بخشي  را بررسي كرد تا بر اين اساس بتوانعلائم 

از ژنوم ويروس كه مسئول بيماريزايي است و از 
را پيدا تنوع شرايط جغرافيايي متاثر شده است 

ا نياز هست تبراي اثبات اين فرضيه  كرد كه البته
طول كامل ژنوم ويروس تعيين توالي شده و آناليز 

هاي فيلوژنتيكي به صورت جداگانه براي بخش
  . گيردمختلف از ژنوم ويروس انجام 

-تحقيق حاضر كه به منظور شناسايي ناحيه

- تاي از ژنوم ويروس انجام شد كه از حفاظ
شدگي نسبي برخوردار است، دومين تحقيق 

كه در سطح كشور و بر روي  باشدمولكولي مي
انجام شده است. اولين  FBV-1اين ناحيه از ژنوم 

 گزارش از اين ويروس در ايران مربوط به
Alimoradian et al. )2014 (باشد كه اين مي

ناحيه از ژنوم را بررسي كرده و حضور اين 
هاي همدان، البرز و مازندران ويروس را از استان

اين تحقيق و نيز  گزارش كرده بودند. نتايج
هاي گذشته در مورد پراكندگي و وقوع پژوهش

عوامل ويروسي ايجاد كننده موزائيك در انجير 
يكنواخت اين عوامل در حاكي از پراكندگي غير

هاي مختلف جهان و همچنين ايران كاريانجير
تواند به دليل يكنواخت ميدارد. پراكندگي غير

هاي جمعيت تغييرات ژنتيكي نژادهاي متفاوت در
 Raybould etويروس در مناطق مختلف باشد (

al., 1999.(  
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 جدايه b (12( يا نهيآمدياس و) a( يدينوكلئوت يهايتوال زيآنال از حاصل يكيلوژنتيف درخت -3 شكل
 تميالگور ازده ) با استفا1(جدول  كايو آمر رانيهمولوگ آن از ا يهابه همراه ژن  FBV-1 يرانيا

Neighbor-joining  و مدلp-distance  وbootstrap  يهاارزش فقطتكرار انجام شد.  1000با 
bootstrap يدينوكلئوت يتوال از. است شده داده نشان ٪ 60از  شتريب Sweetpotato badnavirus B  به

  ).1استفاده شد (جدول  لوگراميدر ف يعنوان گروه خارج
Figure 3- Phylogram generated from the alignment of nucleotide (a) and amino acid (b) 
sequences of 12 Iranian FBV-1 and other GenBank isolates from USA and IRAN (Table 
1) using neighbor-joining algorithm, p-distance method and bootstrap consisting of 
1,000 pseudoreplicates. Only bootstrap values greater than 60 % are shown. Nucleotide 
sequences of Sweetpotato badnavirus B was used as an outgroup to root the tree (Table 
1). 



  )1396تابستان ، 2، شماره 9مجله بيوتكنولوژي كشاورزي (دوره 

122  
Journal of Agricultural Biotechnology; Printing ISSN: 2228-6705, Electronic ISSN: 2228-6500 

اثبات اين امر نيز نيازمند تحقيقات بيشتر در 
زمينه بررسي روابط فيلوژنتيكي و تغييرات ژنتيكي 

هاي دخيل در اي مختلف ويروسجمعيت نژاده
ايجاد بيماري موزائيك انجير در كشورهاي حوزه 

كه بيشترين توليد انجير را  باشدمي درياي مديترانه
دارند. اين دليل يكي از دلايلي بود كه اين پروژه 
را به سمت بررسي تنوع ژنتيكي اين ويروس كه 
بسيار نيز گسترده است سوق داد. با توجه به 

انجام گرفته در ايران و جهان، ويروس تحقيقات 
) كه گفته Fig mosaic virusموزائيك انجير (

- شود عامل اصلي بيماري موزائيك انجير ميمي

تري در مقايسه با باشد با درصد بسيار پايين
FBV-1 گزارش شده است )Shahmirzaie et 

al., 2012; Danesh-Amuz et al., 2014; 

Alimoradian et al., 2016( شايد بتوان گفت .
بيماري عامل اصلي تنها  FMVكه احتمالا 

اين  در ايجاد FBV-1نبوده و انجير موزائيك 
-مي و شدت آن نقش موثرتري را دارا بيماري

توان انكار كرد كه باشد. البته اين امر را نيز نمي
مختلف آلودگي مشترك هم بين عوامل ويروسي 

ديد كنندگي در انجير وجود دارد كه شايد اثر تش
روي هم دارند و در ايجاد علائم و بروز بيماري، 
چندين ويروس با هم نقش داشته باشند. از جمله 

-در ادامه تحقيق حاضر ميكه در آينده  يمطالعات

تعيين مقاومت ارقام توان به ميتوان انجام داد، 
تجاري (هم ديم و هم آبي) انجير نسبت به 

ه و همچنين تكثير هاي آلوده كننده اين گياويروس
هاي ايراني اين ويروس و ژنوم كامل جدايه

در ادامه تعيين عملكرد ناشناخته برخي همچنين 
نواحي حفاظت شده بر روي ژنوم اين ويروس 
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Abstract 

Fig mosaic disease is considered as the most common fig viral disease, which occurs 
worldwide. Fig badnavirus-1 (FBV-1) is one of the most important viruses involved in this 
viral disease. In the present research, phylogenetic relationship between the Iranian and other 
detected FBV-1 isolates was studied. A genomic fragment with an expected size about 1090 
bp was amplified from the movement protein coding region of twelve virus isolates using 
specific primers. Amplified fragments were cloned in plasmid pTZ57R/T, and sequenced. 
Obtained sequences were phylogenetically compared with the corresponding isolates 
available in the GenBank after multiple alignments. The phylogenetic tree was drawn for the 
FBV-1 isolates based on the movement protein gene sequence. The studied isolates were 
categorized into two distinct phylogroups in which Iranian isolates were separated into two 
different subgroups in group I with 99% identity at the nucleotide level. Phylogeny on the 
basis of the amino acid sequences categorized isolates with 98-99٪ identity into three 
different groups. According to the results of this study, it could be concluded that genetic 
variation between Iranian isolates is less than that of American isolates, and additionally the 
genetic variation between the isolates is affected by the geographical condition. 
Keywords: Fig badnavirus-1, Phylogenetic analysis, movement protein gene. 
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