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  چکیده

هاي خاکزاد جدید گزارش شده از مزارع چغندرقند در دنیا است که بـه لحـاظ داشـتن    یکی از ویروس (BBSV) ویروس لکه سیاه برگ چغندر قند
با ایـن ویـروس اهمیـت     هاي متقابلاحتمالا برخی برهمکنش و Beet necrotic yellow veinvirus(ریشه ریشی) با ویروس رایزومانیا  علائم مشابه

مورد نمونه ریشـه   309در مجموع  1390-1393 هاي زراعیدر مزارع چغندرقند ایران در سال BBSVبه منظور بررسی پراکنش  اقتصادي بالایی دارد.
س آلوده ) به این ویرودرصد 48ها (کل نمونه 309مورد از  147که  نشان داد RT-PCRها با استفاده از آزمون بررسی نمونه آوري گردید.چغندرقند جمع

 BBSV بر این اساس وجود ویروس ها ردیابی گردید.از نمونه )درصد 10( مورد 30همچنین این ویروس داراي یک قطعه ماهوارهاي است که در  بودند.
کرمانشاه و  کرمان،لرستان، اردبیل، آذربایجان شرقی، آذربایجان غربی، قزوین، همدان،  هاي خراسان رضوي، شمالی، جنوبی،در مزارع چغندر قند استان

جدایه شـامل آذربایجـان غربـی، همـدان،      5مناطق چغندرکاري و علائم ایجاد شده در گلخانه،  براساس اهمیت پراکنش جغرافیائی زنجان تائید گردید.
دو ناحیه مهـم شـامل پـروتئین پوششـی و      (شیروان) و کرمانشاه براي بررسی تنوع ژنتیکی انتخاب گردیدند. (مشهد)، خراسان شمالی خراسان رضوي

3'UTR .در مجموع تحلیل توالی این دو ناحیه نشان داد کـه جدایـه    این پنج جدایه با یک جدایه چینی و یک جدایه آمریکائی مورد مقایسه قرار گرفت
هاي چینی و آمریکائی در هر دو ناحیه حدود ی با جدایههاي ایرانهاي ایرانی. شباهت جدایهچینی و آمریکائی به یکدیگر شباهت بیشتري دارند تا با جدایه

اي با شباهت کمتر در دسته (شیروان) خراسان شمالی جدایه درصد بود و تنها 99تا  98هاي ایرانی میزان شباهت بالا و بین در بین جدایه بود. درصد 88
گردد. اما در ناحیه ها ژنوم ویروس به خوبی بیان و تکثیر میه و در تمام جدایهثر نبودؤخیلی م UTR'3ها در ناحیه رسد تفاوتجدا قرار گرفت. به نظر می

ثیر بسزائی داشـته  أهاي خاکزاد تعلائم و بر همکنش با سایر ویروس در ایجاد N-terminal پروتئین پوششی تغییرات آمینو اسیدها بخصوص در ناحیه
  است.

  

   BBSV  ،PCR ،Beta vulgarisایران، :کلیديهاي واژه
  

     3 2  1 مقدمه
صنعتی و یکی از منابع مهم تولید قنـد  چغندرقند از گیاهان مهم 

هـاي مختلـف   ثیر بیمـاري أبراي بشر است. این گیاه به شدت تحت ت
گیرد. ویروس لکه سیاه برگ هاي ویروسی قرار میبخصوص بیماري

 جــنس  از Beet black scorch virus(BBSV) قنــدچغنــدر 
Betanecrovirus و خانواده Tombusviridae باشد که اولین بار می

هاي سیاه یلادي با ایجادعلائمی چون سوختگیم 1980در اواخر دهه 
و  1ها در چین گزارش شـد ( ها و نقاط نکروتیک بر روي غدهدر برگ
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و  )6) اروپا (14 و 13اخیرا نیز در کشورهاي دیگر از جمله آمریکا ( ).5
  گزارش شده است. )8ایران (

BBSV  پوششی به  پروتئیننانومتر و  28یک ویروس گرد با قطر
 capمثبت تک لا فاقـد   RNA باشد. ژنوم ویروسمی KDa24وزن 

 است. بـا اینکـه ژنـوم ویـروس     '3انتهاي درPoly A و  '5انتهاي در
BBSV  ــد ــه capفاق ــی PolyA و دنبال ــل   م ــه دلی ــی ب ــد ول باش

ــتن  BYDV-cap independent translationداشــــ
elements(CITE) 3در انتهاي'UTR  ـها بطـو ژن  ایـن   ثري درؤر م
  .)12شوند (ویروس ترجمه می

 7باشد کـه در  نوکلئوتید می 3644ژنوم کامل این ویروس داراي 
چارچوب خوانش بـاز   8هاي چین و تا در جدایه 4چارچوب خوانش باز

  ).17در جدایه آمریکا جاي گرفته است (
                                                        
4- Open reading frame(ORF) 

 (علوم و صنایع کشاورزي)حفاظت گیاهان  نشریه
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  Beet black scorch virusهاي خواندنی ژنوم ویروس قالب - 1 شکل

Figure 1- ORFs Of Beet black scorch virus   
 

کند که را کد می KDa23پروتئین  1چارچوب خوانش باز شماره 
 p23 حالـت پیوسـته خـوانی دارد.    2شـماره   با چارچوب خـوانش بـاز  

سیسـتم تکثیـري ویـروس بـه غشـاء سـلولی در       احتمالا در اتصـال  
ترجمـه پیوسـته ایـن دو قالـب     . )14سیتوپلاسم نقش داشـته باشـد (  

کند که پروتئین تکثیري ویروس میرا کد می p82خواندنی پروتئین 
اسـت کـه تـوالی     GDD-motif باشد زیرا داراي توالی حفاظت شـده 

RNA dependent RNA polymerase(RDRP) هـاي  ویروس در
ژنومی RNA  باشد. این پروتئین بصورت مستقیم ازمیRNA ا ژنوم ب

  . )15 و 14گردد (ویروس ترجمه می
در  (ORF3,ORF4,ORF5)سه چارچوب خوانش بازهمپوشـان  

و  p5a ,p7aمنطقه مرکزي ژنوم قرار دارند که به ترتیب سه پروتئین 
p7b نمایند و توسطرا کد می RNA بیان می1زیر ژنومی شماره یک

دهد که هر کدام از این سه ژن در حرکت بررسی ها نشان می گردند.
هـاي موضـعی بـر روي    ویروس و ایجاد لکـه  RNA موضعی، تجمع

  ).16( نقش دارند Ch. Amaranticolorهاي برگ
قـرار گرفتـه و یـک     '3در انتهـاي   6چارچوب خوانش بازشـماره  

پوششـی   کند که همـان پـروتئین  را کد می KDa24پروتئین به وزن 
کـد   2زیر ژنومی شماره  RNA این پروتئین توسط باشد.ویروس می

شود. پوشش پروتئینی ویروس علاوه بر نقش حفاظتی از ژنـوم در  می
ایجاد واکنش فوق حساسـیت، خاموشـی ژن و همچنـین اخـتلال در     

  ).18 و 16تواند دخالت داشته باشد (خاموشی ژن میزبان می
 BBSVهاي قـارچ با زئوسپور Olpidium brassicae   بصـورت

با اینکه این ویروس در طبیعت فقط بر روي  .)7( شودمنتقل می ناپایا
گونـه   13چغندرقند شناسائی شده است اما در شرایط گلخانه بر روي 

 Ch. quinoa, ,Beta vulgaris, Betaگیــاهی از جملــه : 
macrocarpa, Spinacia oleracea  ــم لکــه موضــعی و در علائ

Lactuca sativa, Physalis florisana   و شش گونه توتون ایجـاد
  .)10 و 3آلودگی سیستمیکمی نماید (

جدایه اروپائی این ویـروس   سیزده UTR'3مقایسه توالی انتهائی 
چینی و آمریکائی حاکی از شباهت بسیار زیاد این ناحیه  هايبا جدایه

در مـورد جدایـه  اما  .)8( آمریکائی و اروپائی بود هاي چینی،در ایزوله
هـاي ایرانـی نسـبت بـه     نی این مقایسه نشان داد که جدایههاي ایرا

که در هاي چینی و آمریکائی تنوع ژنتیکی بالاتري دارند. بطوريجدایه
3'UTR  الی تـو  26موتاسیون نوکلئوتیدي دیده شد و حدود  56تعداد

                                                        
1- sgRNA1 

 اگـر چـه ایـن    هاي ایرانی گزارش شـد. مختلف از این ناحیه از جدایه
که براي ترجمه  BYDV- CITEها بر روي ساختمان کلی موتاسیون
  .)10( ثیري نداردأباشند تثر ژنوم مورد نیاز میؤو تکثیر م

  
  هامواد و روش

در برخی از مناطق مهم کشت  BBSVبه منظور بررسی پراکنش 
 شمالی، هاي خراسان رضوي،ایران از مزارع چغندرقند استان چغندرقند

 همـدان،  قزوین، آذربایجان شرقی، آذربایجان غربی، اردبیل، جنوبی،
نمونـه داراي   309زنجـان و لرسـتان در مجمـوع     کرمانشاه، کرمان،

هـا پـس از   نمونـه  آوري گردیـد. علائم ریشه ریشی چغندرقنـد جمـع  
شستشوي کامل و خشک نمودن به آزمایشگاه جهت بررسـی منتقـل   

  گردیدند.
RNA  کل با استفاده از کیتTRI Reagent    شـرکت سـیگما و

جهـت شناسـائی    طبق دستورالعمل شرکت سازنده اسـتخراج گردیـد.  
ویروس و قطعه ماهوارهاي آن بـه ترتیـب ازآغازگرهـاي اختصاصـی     

BBSV1F&R و BBSVsat1F&R برداري معکوس به روش نسخه
اســتفاده شــد. ایــن واکــنش  RT-PCRاي پلیمــراز واکــنش زنجیــره

 از انتهاي نوکلئوتید 303 اي به طولتیب قطعهاي پلیمراز به ترزنجیره
3'UTR ویـروس و   )3644 تـا  3341 (نوکلئوتیـد شـماره   ژنوم اصلی

اي ویـروس را  نوکلئوتید بر روي قطعه ماهواره 617اي به طول قطعه
 MMLV-reverseاز آنـزیم   cDNAسـنتز   تکثیر کـرد. بـه منظـور   

transcriptase  سـازنده   شـرکت مطـابق بـا دسـتور     شرکت فرمنتـاز
میکرولیتر از رشته الگو،  5اي پلیمراز در واکنش زنجیره استفاده گردید.

میکرولیتر بافر  5پیکومول)،  10(با غلظت  یک میکرولیتر از هر آغازگر
ــا غلظــت  ــزیم  2/0 برابــر، 5واکــنش ب ــر آن  Taq DNAمیکرولیت

polymerase )5 (مخلـوط شـد. پروفایـل دمـائی      واحد در میکرولیتر
دقیقـه بـه منظـور     3گـراد بـه مـدت    درجه سـانتی  94نش شامل واک

گراد درجه سانتی 94چرخه شامل  35واسرشتی ابتدائی و به دنبال آن 
درجـه   72ثانیه و  30گراد به مدت درجه سانتی 50ثانیه،  30به مدت 

 72دقیقه در دماي  5گراد به مدت یک دقیقه و در انتها به مدت سانتی
راي تکمیل ساخت رشـته مکمـل اسـتفاده گردیـد.     گراد بدرجه سانتی

ــارز  DNA Greenحــاوي درصــد 1 محصــول واکــنش در ژل آگ
Viewer0/5 μg/ml(Parstous)  الکتروفورز شده، نتایج زیر نورUV 

 Gel documentation (Syngene, UK)و بـا اسـتفاده از دسـتگاه    
  مورد بررسی قرار گرفت.
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 ویـروس  UTR'3 جهت تکثیـر ژن پـروتیین پوششـی و انتهـاي    
BBSV اختصاصی از آغازگرهاي BBSV14F و BBSV1R  استفاده

گردید. آنزیم مورد استفاده در تکثیر این بخش از ژنوم ویروس ترکیب 
Go Taq PCRMaster Mix  شرکتPromega   بود که در واکـنش

میکرولیتـر از   5/12میکرولیتـر از رشـته الگـو،     5/2اي پلیمراز زنجیره
Master mix  ،پیکومول)  10(با غلظت  میکرولیتر از هر آغازگر یک

میکرولیتر آب مقطر دیونیزه استفاده شد. پروفایل دمائی واکـنش   8و 
دقیقـه بـه منظـور واسرشـتی      3گراد به مـدت  درجه سانتی 94شامل 

گراد به مـدت  درجه سانتی 94چرخه شامل  35ابتدائی و به دنبال آن 
گراد درجه سانتی 72ثانیه و  45مدت گراد به درجه سانتی 50ثانیه،  30

درجـه   72دقیقـه در دمـاي    5به مدت یک دقیقه و در انتها به مدت 
قطعـه   گراد براي تکمیل ساخت رشته مکمـل اسـتفاده گردیـد.   سانتی
 Silica Bead DNA Gel Extractionشده به کمک کیـت   تکثیر

kit(Thermoscientific)  ــالص ــس از خ ــتخراج و پ ســازي از ژل اس
DNA در پلاسمید pDrive به منظـور الحـاق    سازي گردید.همسانه

میکرولیتر  DNA ،1میکرولیتر  3حاصله در پلاسمید،  PCRمحصول 
میکرولیتـر بـه    15میکرولیتر آنزیم لیگاز در کل محلـول   1پلاسمید، 

هاي پلاسـمید  ساعت در دمـاي اتـاق قـرار گرفـت سـپس      12مدت 
 DH5αسـویه   E.coli سـتعد هاي باکتریـایی م نوترکیب درون سلول

هــاي تراریخــت شــده در محــیط کشــت تراریخــت شــدند. بــاکتري
درجـه   37ساعت در  12به مدت  .LB+IPTG+X-Gal+Ampحاوي
هاي حاوي ژن مورد نظر با استفاده گردیدند. همسانه گراد کشتسانتی

 شناسـایی  M13Rو  BBSV1Fهاي با کمک پرایمر PCRآزمون  از
سازي به روش دسـتی بـا   پلاسمیدهاي نوترکیب پس از خالص شدند.

یـابی بـه کمپـانی سـیگما     سازي و جهت توالیفنل و کلروفرم خالص
در  BLASTn هاي حاصـل بـا برنامـه   کشور آلمان ارسال شد. ترادف

هاي موجود در بانک ژن مقایسـه و  با ترادف NCBIپایگاه اطلاعاتی 
ها با استفاده از نـرم افـزار   یدي جدایههاي نوکلئوتآنالیز فیلوژنی توالی

Mega6 به روش  وNeighbor joining    تکـرار   1000و بـر اسـاس
  گردید. ترسیم
  

  نتایج و بحث
آوري شده از مناطق مختلـف کشـور،   نمونه جمع 309از مجموع 

نمونـه   30اي آن در مورد و قطعـه مـاهواره   147در  BBSVویروس 
هاي چـین کـه   علائم برخلاف جدایهاز نظر  چغندرقند ردیابی گردید.

کردند در بازدید از هاي آلوده میهاي نکروتیک بر روي برگایجاد لکه
هاي چغندرقند مشاهده هاي سوخته در برگهمزارع ایران هیچ گونه لک

هاي بارز بیماري رایزومانیا ولی علائم ریشه ریشی که از نشانهنگردید 
). در جدایـه 2(تصـویر   ده گردیـد هاي آلوده مشاهباشد در غدهنیز می

هاي آلوده به هاي آمریکایی و اروپایی نیز علائم ریشه ریشی در بوته

 چغندرقند آلوده هايویروس گزارش شده بود با این تفاوت که در غده
 Beet necrotic yellow veinبه این ویـروس در آمریکـا ویـروس    

virus(BNYVV) ردیابی نبود. در غدهومانیا قابل عامل بیماري رایز
هاي دوگانه با بررسی شده در این مطالعه آلودگی هاي آلوده چغندرقند

BNYVV هاي خاکزاد چغندر قند و یا چند گانه با سایر ویروسBeet 
soil born virus(BSBV) و  Beet virus Q(BVQ) ــا بی ردی

آلوده بودند  BBSVهایی که تنها به گردید علائم ریشه ریشی در غده
توانـد بـا   مـی  نبوده، BNYVVدهد که این علائم مختص نشان می
توانـد در  به تنهایی نیز ایجاد گردد. این مطلب می BBSVآلودگی به

تشخیص بیماري بر اساس علائم، تولید ارقام مقاوم چغندر قند و نیـز  
  جلوگیري از خطا در ارزیابی مقاومت ارقام بسیار حائز اهمیت باشد.

پنج جدایـه ایرانـی    UTR'3توالی نوکلئوتیدي پروتئین پوششی و 
-BBSV-AzGh1, BBSV-Ha1, BBSV-Sh1, BBSV شـامل 
Msh1  وBBSV-Ksh1 هاي آذربایجـان  به ترتیب مربوط به استان

و  (مشـهد)  (شیروان)، خراسان رضوي غربی، همدان، خراسان شمالی
سـطح زیـر کشـت    کرمانشاه با توجه به پراکنش جغرافیائی و میـزان  

جهت تعیین روابط خویشاوندي و رسم درخت فیلوژنتیکی بـه همـراه   
بـا   BBSV-CO و یک جدایه آمریکایی BBSV-N یک جدایه چینی

مورد آنالیز و تحلیل قرار گرفتنـد. همچنـین تـوالی    Mega6 نرم افزار 
جدایـه نیـز بـا یکـدیگر مـورد      7آمینو اسیدهاي پروتئین پوششی این 

ته و فاصله ژنتیکی آنها نسـبت بـه یکـدیگر تعیـین     قرار گرف مقایسه
  گردید.

 این ویروس به دلیل نقشی که در بیان و تکثیـر  UTR'3انتهاي 
 ـکل ژنوم دارد از اهمیت ویژه ن ویـروس بـر   اي برخوردار است زیرا ای

 '3در انتهاي  PolyAهاي گیاهی در غیاب خلاف بسیاري از ویروس
یه ویژه در این ناحیه قادر به ترجمه خود تنها با وجود ساختارهاي ثانو

با ساختمان و شکل خاصی  BYDV-CITEباشد. ساختار و تکثیر می
سـهیل بیـان و تکثیـر    دهد باعث تسریع و تژنوم می '3که به انتهاي 

  ).12گردد (ژنوم ویروس می
در قسـمت   BBSVهاي مختلف یکی جدایهبررسی رابطه فیلوژنت

3'UTR  با وجود اینکه جدایه چینـی بعلـت    ) نشان داد که3( تصویر
قرارگیري در موقیت جغرافیایی نزدیک به ایران بر خلاف تصـور کـه   

هـاي ایرانـی ایـن ویـروس     رفت شباهت بیشتري به جدایهانتظار می
داشته باشد اما بیشتر به جدایه آمریکـایی شـباهت داشـت و شـباهت     

و آمریکـایی   هاي ایرانی بیشتر از جدایه چینـی نوکلئوتیدي بین جدایه
غربـی و کرمانشـاه و    هاي ایرانی جدایه آذربایجانبود. در بین جدایه

هاي همدان و مشهد کاملا شبیه یکـدیگر بودنـد و در   همچنین جدایه
هاي درصد شباهت در گروه جدایه 98دود این بین جدایه شیروان با ح

 ـآذربایجان غربی و کرمانشاه قرار  هدارد. ولی در کل تفاوت بین جدای
 درصد بیشتر نبود. 5/1هاي ایرانی از 
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  در مزارع شهرستان شیروان BBSVعلائم ریشه هاي چغندر قند آلوده به  - 2 شکل

Figure 2- Symptoms of BBSV on sugar beet roots in shirvan farms  
  

  
  Neighbor joiningبه روش  UTR'3لی نوکلئوتیدهاي درخت فیلوژنتیکی بر اساس مقایسه توا -3 شکل

Figure 3- Phylogenetic tree of BBSV 3'UTRbased on Neighbor joining method   
 

تنها  هاي بررسی شدهجدایه UTR'3 نوکلئوتید ناحیه 273در کل 
هـاي  در بـین جدایـه  تغییر نوکلئوتیدي مشاهده گردید و این عدد  34

مورد بود. مقایسه تعداد تغییرات در این ناحیه حـاکی از   6تنها  ایرانی
ଵآن است که بیشترین تغییرات در 
ଷ

اتفاق افتاده اسـت   UTR'3ابتداي  
  ).1 -(جدول

هاي ایرانی با جدایه چینـی یـا   با اینکه فاصله ژنتیکی بین جدایه

درصـد تفـاوت)    5/11(نسبتا زیاد است  UTR'3آمریکایی در قسمت 
 ـ  ثیري أولی به نظر این امر در بیان و یا تکثیر ژنوم ویروس چنـدان ت

نداشته است بنابراین احتمالا این نوکلوتیـدهاي تغییـر یافتـه، نقـش     
 داشته باشند. BYDV-CITEمشابهی در تشکیل ساختار 
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  هاي ایرانی، آمریکائی و چینیجدایه UTR'3 اختلاف نوکلئوتیدهاي - 1 جدول

Table 1- 3'UTR nucleotide differences in Iranian, US and Chinese isolates  

  
  

علاوه بر نقش حفاظتی از ژنوم می BBSVپروتئین پوششی در 
تواند در بیماریزائی، افزایش شدت علائم، واکنش فـوق حساسـیت و   

 ). لـذا 17 و 16اختلال در خاموشی ژن میزبان نیز نقش داشته باشد (
ژنـوم   6چارچوب خـوانش بازشـماره    توالی نوکلئوتیدي و آمینواسیدي

  (پروتئین پوششی) نیز مورد بررسی و تحلیل قرار گرفت.
هاي پروتئین پوششـی نشـان   یدوتها در سطح نوکلئمقایسه جدایه

در گروه یک و  درصد 85/99با تشابه  Msh1–و  Ha1–داد که جدایه 
در گروه دوم  درصد 70/99با تشابه  Ksh1–و  AzGh1–هاي جدایه

بصورت جداگانه از  درصد 09/98با شباهت  Sh1–قرار دارند و جدایه 
 درصـد  67/94دو گروه فوق قرار گرفت. دو جدایه آمریکایی و چینی 

شـباهت   درصد 59/88هاي ایرانی تنها شبیه یکدیگر بودند و با جدایه
  ).3(شکل  داشتند

  

  
  Neighbor joiningدرخت فیلوژنتیکی بر اساس مقایسه توالی نوکلئوتیدهاي پروتئین پوششی به روش  - 4 شکل

Figure 4- Phylogenetic tree of BBSV coat protein nucleotides based on Neighbor joining method  
  

بر خلاف مقایسه ناحیه  Sh1–در این مقایسه نوکلئوتیدي جدایه 
3'UTR هـاي  که با جدایه–AzGh1  و–Ksh1    در یـک طبقـه قـرار

ر گرفت ولـی در  ی جدا از هر چهار جدایه ایرانی قراگرفته بود به تنهای
یـه تفـاوت چنـدانی    هاي ایرانـی در هـر دو ناح  مجموع شباهت جدایه

درصـد شـباهت    31/2هاي چینـی و آمریکـائی امـا    نداشت. در جدایه
  کاهش داشت. UTR'3پروتئین پوششی در مقایسه با ناحیه 

 از یـک  هراسیدهاي ترادف آمینو چندگانه سازيهمردیف مقایسه

بـا تشـابه    Msh1–و  Ha1–کـه جدایـه    داد فـوق نشـان   هايجدایه
بـا   Ksh1–و  AzGh1–هـاي  در گروه یـک و جدایـه  درصد  69/99

بـا گـروه    Sh1–در گروه دوم قرار دارند و جدایه  درصد 07/99 تشابه
شباهت دارد و درصد  36/97و با گروه دو درصد  61/98 یک شباهت

 درصد 89/96 ت. دو جدایه آمریکایی و چینیدر بین دو گروه قرار گرف
شـباهت   درصد 13/93هاي ایرانی تنها شبیه یکدیگر بودند و با جدایه

  داشتند.
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  Neighbor joiningبه روش  پروتئین پوششی درخت فیلوژنتیکی بر اساس مقایسه توالی آمینو اسیدهاي - 5 شکل

Figure 5- Phylogenetic tree of BBSV coat proteinamino acids based on Neighbor joining method  
  

مقایسه این درخت فیلوژنتیکی با درخت فیلوژنتیکی نوکلئوتیدهاي 
اي کـه در  بود به گونهSh1– از رفتار متفاوت جدایه  این ناحیه حاکی

 Msh1–و  Ha1–هـاي  هاي این جدایـه بـا جدایـه   آمینواسید مقایسه
  نزدیکی بیشتري وجود داشت.

اسـیدي بـا سـطح    ها در سـطح آمینو مقایسه درصد شباهت جدایه

ي نشان از افـزایش درصـد شـباهت داشـت. ایـن افـزایش       نوکلئوتید
هـا در ایـن ناحیـه حالـت     دهد که بیشتر موتاسـیون شباهت نشان می

  دارند. )Silent(خاموش 

  

  
  درصد شباهت بین دو جدایه در سطح آمینو اسیدها با نوکلئوتیدها در پوشش پروتئینی افزایش - 6 شکل

Figure 6- Increasing the percentage of similarity between the two isolates at the level of nucleotides and amino acids in coat 
protein 

  
ــا     ــیدها ب ــطح آمینواس ــباهت در س ــزایش ش ــزان اف ــه می مقایس

هاي مختلف نشان داد ي ناحیه پروتئین پوششی بین جدایهنوکلئوتیدها
هـاي ایرانـی و هـر یـک از     بیشترین افزایش شباهت بین جدایـه  که

 درصد بـود  16/4ن حدود هاي چینی و آمریکایی و بطور میانگیجدایه

علـی رغـم تفـاوت نوکلئوتیـدي      ). این بدان معنی است کـه 6 شکل(
هاي ایرانی و چینی یا ایرانی و آمریکـائی ولـی آمینواسـیدهاي    جدایه

بیشتري دارند تا هر یـک از   پروتئین پوششی آنها به یکدیگر شباهت
  هاي ایرانی نسبت به یکدیگر.جدایه

 Ir-Ha1

 Ir-Msh1

 Ir-Sh1

 Ir-AzGh1

 Ir-Ksh1

 BBSV CO

 BBSV-N

0.005

-1

1

3

5

7

9
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پوششی در برهمکنش بین میزبـان و  با توجه به اهمیت پروتئین 
اي ویروس، تغییـرات آمینواسـیدها در ایـن پـروتئین از اهمیـت ویـژه      

توانـد عامـل   برخوردار است و هر تغییر جزئی در پوشش پروتئینی می
  ). 16 و 4( ایجاد علائم متفاوت در چغندرقند باشد

تغییرات پروتئین پوششی در  مطالعات زیادي نشان داده است که
ایجاد علائم گوناگون بـر روي   هاي مختلف یک ویروس باعثجدایه

پـروتئین   N-terminalناحیـه   BBSVگردد و در ویروس می میزبان
پوششـی، در  به لحاظ اینکه در شـکل سـه بعـدي پـروتئین      پوششی

گیرد بطـور مسـتقیم در بـرهمکنش بـین     قسمت خارجی آن قرار می
  ).17و  11، 2زبان دخالت دارد (ویروس و می

همچنـین همراهـی بـا ویـروس      مهمترین تفاوت از نظر علائم و

BNYVV  2هـاي چینـی، ایرانـی و آمریکـائی در جــدول     در جدایـه 
با توجه به اهمیت آمینواسیدهاي پروتئین پوششی  مقایسه شده است.

میزبـان و ویـروس بـا سـایر      -در ایجاد علائم، بـرهمکنش ویـروس  
را در  BBSVهاي رفتاري ویـروس  ا شاید بتوان این تفاوتهویروس

  تفاوت آمینواسیدهاي این ناحیه جستجو کرد. 
اسـیدهاي پـروتئین پوششـی    ر جدایه چینی مقایسه تغییـر آمینو د

هـاي دیگـر   نحصر به فرد جدایه چینی با جدایهنشان داد که تفاوت م
هاي سـرین  است که به ترتیب آمینواسید 207و  12آمینواسید شماره 

(S) و ترئونین (T)   است که با توجه به اهمیت قسـمتN-terminal 
هاي نکروتیـک  احتمالا در ایجاد لکهS12 آمینواسید  پروتئین پوششی

  هاي چغندرقند در مزرعه نقش اساسی داشته باشد. روي برگ
 

  آمریکائی و چینی از لحاظ علائم و آلودگی دوگانههاي ایرانی، مقایسه جدایه - 2 جدول
Table 2- Compare of Iran, US and Chinese isolates based on symptoms and dual infection 

 Blackلکه سیاه در مزرعه  (Isolate)جدایه  Rowردیف
Scorch in field  

 Root)دیوانگی ریشه
proliferation) 

 BNYVV)Accompanied byهمراهی 
BNYVV) 

 - - + (China)چینی 1
 -  + - (USA)آمریکایی 2
 + + - (Iran)ایرانی 3
  

هـاي  تغییرات منحصر به فرد در جدایه آمریکـایی کـه در جدایـه   
باشد شـاید  می 99و  56 ،9شود آمینواسیدهاي شماره دیگر دیده نمی

در  آمریکائی باعث ایجاد ریشه ریشیدر جدایه  وجود این آمینواسیدها

گردد. بویژه هاي چغندرقند میدر غده BNYVVاین جدایه در غیاب 
احتمـالا   N-terminalبه دلیل قرار گـرفتن در ناحیـه    S9آمینو اسید 
  ).3تري داشته باشد (جدول نقش مهم

  
  هاي ایرانی، آمریکائی و چینیروتئین پوششی جدایهآمینواسیدهاي در پ مقایسه - 3 جدول

Table 3- Compare of Amino acids in coat protein of Iran, US and Chinese isolates 

20
7

  17
6

  15
8

  15
4

  14
5

  99  93  56  48  28  12  10  9  

  

S  R T D D I S V S I T R G Ir-Ha1 
S  R T D Y I S V S I T R G Ir-Msh1 
S  R I D D I S V S I T R G Ir-Sh1 
S  G T D D F S V S V I R G Ir-AzGh1 
S  R T D D I S V S I I R G Ir-Ksh1 
S  R T E D V A I T I T K S BBSV-CO 
T R T E D I A V T I S K G  BBSV-N 

  
شـود کـه   هاي ایرانی نیز تغییرات متنوعی دیده میدر بین جدایه

هاي در جدایه I12 ترین این تغییرات آمینواسید ایزولوسیناحتمالا مهم
BBSV–AzGh1 و BBSV–Ksh1  باشد که به دلیل قرار گرفتن در

آمینواسـیدهایی   از اهمیت بسزائی برخوردار است. N-terminal ناحیه
هـاي چینـی و   اي ایرانی مشترك بوده و در جدایههکه در تمام جدایه

  باشد. می D154و  R10 ،S48 ،S93ایرانی تغییر کرده است 
Beet black scorch virus   ویروس مهمی در مزارع چغندرقنـد

اهش کمیت و کیفیت (عیار ایران است و احتمالا خسارت بالائی در ک

(رایزومانیـا) ممکـن    هاي چغندرقند دارد. علائم ریشه ریشیقند) غده
 یـا در آلـودگی دو گانـه دو ویـروس     BBSVط است به تنهایی توس
BBSV+BNYVV    نیز ایجاد شود بنابراین این ویـروس را بایـد در

نظر گرفت. از آنجـا   اي با علائم ریشه ریشی درهاي مزرعهتشخیص
هـاي خـاکزاد   که ارقام مقاوم مهمترین راه کاهش خسـارت ویـروس  

و همچنـین  در تولید ارقام مقاوم  BBSVباشند ویروس چغندرقند می
 از اهمیت بسزائی برخوردار است. در آزمایشات ارزیابی مقاومت ارقام
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