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  محمد حاجي زاده، نسرین قادري زندان

‌رانیا‌سنندج،‌،پزشکی‌دانشگاه‌کردستان‌بیماری‌شناسی‌گیاهی‌و‌استادیار‌گروه‌گیاهدانشجوی‌کارشناسی‌ارشد‌ترتیب‌‌به

 (‌7939مرداد؛‌تاریخ‌پذیرش:‌‌7931بهمن‌)تاریخ‌دریافت:
‌

‌چکيده

فرنگی‌استان‌کردستان‌مشااهده‌و‌تداداد‌‌‌توت‌مزارعاز‌‌هاشامل‌پیسک،‌بدشکلی‌و‌سوختگی‌حاشیه‌برگ‌،‌علائم‌ویروسی7931در‌تابستان‌

تلقیح‌‌(Chaetosiphon fragaefolii)فرنگی‌با‌استفاده‌از‌شته‌توت‌Fragaria vescaها‌به‌گیاه‌محک‌ابتدا‌برخی‌نمونهآوری‌شد.‌نمونه‌برگی‌جمع‌89

هاا‌باا‌‌‌‌نآ‌دی‌ان‌ا‌مکمال‌ها‌با‌روش‌سیلیکا‌استخراج‌و‌کل‌از‌نمونها‌آر‌ان‌سپس،‌ظاهر‌شد.‌‌Strawberry mottle virus (SMoV)و‌علایم‌مطابق‌با‌

‌867ای‌به‌طول‌قطدهانجام‌و‌‌SMoV-Smdetncr4aو‌‌SMoV- Sm2ncr1aبا‌آغازگرهای‌اختصاصی‌‌PCRتایی‌ساخته‌شد.‌آغازگرهای‌تصادفی‌شش

جدایه‌براساس‌منطقه‌ پنج،‌بررسی‌مشخصات‌مولکولیو‌‌RT-PCRاطمینان‌از‌نتیجه‌منظور‌‌به‌.تکثیر‌گردیدفوق‌نمونه‌‌89از‌نمونه‌‌‌89جفت‌باز‌در

انتقاال‌و‌پلاسامیدهای‌نوترکیاب‌‌‌‌‌Escherichia coliدر‌بااکتری‌‌‌pTG-19جغرافیایی،‌رقم‌میزبان‌و‌نوع‌علایم‌انتخاب‌و‌پس‌از‌الحاق‌به‌پلاسامید‌‌

-و‌با‌سایر‌جدایاه‌‌‌000/0±‌008/0های‌در‌این‌تحقیق‌در‌سطح‌نوکلئوتیدی‌جدایهمیانگین‌فاصله‌ژنتیکی‌در‌بین‌همسانه‌شده‌تدیین‌توالی‌شدند.‌

ترتیاب‌‌‌باه‌‌فاصله‌ژنتیکیهای‌نوکلئوتیدی‌نشان‌داد‌که‌بیشترین‌و‌کمترین‌بود.‌مقایسه‌دوبه‌دوی‌توالی‌‌098/0±‌009/0های‌موجود‌در‌بانک‌ژن‌

 وجاود‌داشات.‌‌(‌‌073/0±‌001/0از‌کانادا‌)‌NB926با‌جدایه‌‌AGیا‌‌SQAو‌جدایه‌(‌‌039/0±‌070/0)‌از‌کانادا‌NSper51با‌جدایه‌‌K3میان‌جدایه‌

 باشد.فرنگی‌استان‌کردستان‌میاین‌اولین‌گزارش‌از‌شناسایی‌این‌ویروس‌در‌مزارع‌توت

‌فاصله‌ژنتیکی‌فرنگی،‌‌‌توت‌،ییتبارزاآلودگی‌ویروسی،‌هاي کليدي:  واژه
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Abstract 

In the summer of 2018, viral symptoms corresponded to Strawberry mottle virus (SMoV) in some strawberry fields were observed and 

48 leaf samples/plants were collected from different fields from Kurdistan Province. In the preliminary test, some samples were inoculated to 

Fragaria vesca by strawberry aphid (Chaetosiphon fragaefolii) and SMoV-symptoms were observed after about two weeks. Then, total RNA 

of samples was extracted by silica-capture method and subjected to cDNA synthesize with random hexamer primers. RT-PCR was done by 

specific SMoV pair primer and amplified fragments were observed on 1.2% agarose gels. RT-PCR results were showed that 28 out of 48 

samples were infected by SMoV. Based on the geographical origin, cultivar and symptoms, five isolates were selected, ligated to pTG-19 

and transformed to Escherichia coli. Recombinant plasmids were sequenced and analyzed for molecular characterization and phylogenetic 

studies on SMoV 3΄NCR. Mean genetic distance between the isolates from Iran was 0.005 ± 0.002 but between these isolates and the other 

isolates available in GenBank was 0.084 ± 0.008. The highest and lowest genetic distance was found between K3 with NSper51 (0.093 ± 

0.008) and SQA/AG with NB926 (0.019 ± 0.017) from Canada, respectively. This is the first report on occurrence of SMoV on strawberry in 

Kurdistan Province.  
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  ...استان کردستان  فرنگيتوت مزارعاز  Strawberry mottle virusفرنگي شناسایي مولکولي ویروس پيسک توت :زاده حاجی قادری زندان و

 مقدمه

گیاهی‌چند‌‌Fragaria ananassaتوت‌فرنگی‌با‌نام‌علمی‌

 ,.Davis et alباشد‌)‌می‌Fragariaو‌جنس‌‌Rosaceaeساله‌از‌تیره‌

 ,.Qin et alاز‌اروپاا‌برمای‌گاردد‌)‌‌‌‌7100منشا‌آن‌به‌ساال‌‌ و(‌2007

طبااق‌گاازارش‌سااازمان‌بااین‌المللاای‌خااوارو‌بااار‌و‌‌‌‌‌(.2007

،‌ایااران‌رتبااه‌8076کشاااورزی‌سااازمان‌ملاال‌متحااد‌در‌سااال‌

کشور‌تولیاد‌کنناده‌تاوت‌فرنگای‌در‌‌‌‌‌‌16هجدهم‌را‌در‌میان‌

،‌7930براسااس‌آمارناماه‌‌‌(.‌FAO, 2016باشاد‌)‌جهان‌دارا‌مای‌

هکتاار‌بارآورد‌‌‌‌8396سطح‌زیر‌کشت‌این‌محصول‌در‌کشور‌

هکتاار‌‌‌8376کردستان‌با‌سطح‌زیر‌کشت‌‌که‌استاناست‌شده‌

ی‌اول‌را‌در‌بین‌استان‌هاای‌‌تن‌رتبه‌88010و‌با‌تولید‌سالیانه‌

باشد‌و‌به‌عنوان‌قطب‌تولیاد‌‌تولید‌کننده‌این‌محصول‌دارا‌می

کننده‌توت‌فرنگی‌در‌کشور‌شناخته‌شده‌است.‌توسده‌کشات‌‌

دلیل‌درآمادزایی‌آن‌‌‌های‌اخیر‌بهمحصول‌توت‌فرنگی‌در‌سال

هاای‌‌د‌توجه‌کشاورزان‌قارار‌گرفتاه‌اسات‌ولای‌بیمااری‌‌‌‌‌مور

تارین‌عوامال‌محادود‌کنناده‌‌‌‌‌ویروسی‌در‌توت‌فرنگی‌از‌مهم

 ,Converseآیناد‌)‌توسده‌کشت‌این‌محصول‌باه‌حسااب‌مای‌‌‌

1981; Martin and Tzanetakis, 2006)باا‌توجاه‌باه‌تکثیار‌‌‌‌‌‌کاه‌‌

هاای‌بدادی‌‌‌توانند‌در‌نسلرویشی‌توت‌فرنگی‌به‌سرعت‌می

ویروس‌مختلا ‌از‌‌‌90شیوع‌یابند.‌تاکنون‌بیش‌از‌گسترش‌و‌

سراسر‌جهان‌از‌روی‌محصول‌توت‌فرنگی‌گزارش‌شده‌است‌

(Martin and Tzanetakis, 2006; Tzanetakis and Martin, 2013‌)

 Strawberry mottle virus)فرنگای‌‌کاه‌ویاروس‌پیساک‌تاوت‌‌‌‌

(SMoV))های‌آلاوده‌کنناده‌تاوت‌‌‌ترین‌ویروسیکی‌از‌شایع‌-

 ;Mellor et al., 1987)کاه‌انتشاار‌جهاانی‌دارد‌‌‌‌‌باشدمیفرنگی‌

Martin and Spiegel, 1998; Chang et al., 2007 ; Ward et al., 

هااا‌ویااروس‌تاکسااونومیبراساااس‌آخاارین‌گاازارش‌‌.‌(2008

(Thompson et al., 2017)عضو‌نامدین‌،‌این‌ویروس‌(unassigned)‌

باشااد.‌ماای‌‌Picornaviralesیو‌راسااته‌Secoviridaeخااانواده‌در‌

‌ناانومتر‌و‌‌89صورت‌ایزومتریک‌به‌قطر‌های‌ویروس‌بهپیکره

(‌و‌ssRNA+)‌ا‌تاک‌یی‌مثبات‌‌صورت‌آر‌ان‌ژنوم‌ویروس‌به

‌نوکلئوتیاد‌دارای‌‌1906ا‌یاک‌باا‌‌‌باشاد.‌آر‌ان‌‌ای‌میدو‌قطده

و‌پروتئاااز‌‌ NTPا‌پلیمااراز،‌پااروتئین‌قاباال‌اتصااال‌بااه‌آر‌ان‌

و‌‌CP-Lنوکلئوتید‌احتمای‌شامل‌‌0673ا‌دو‌با‌باشد‌و‌آر‌ان‌‌می

CP-Sو‌MPدارای‌‌`5اساات‌کااه‌ژنااوم‌در‌انتهااای‌‌‌‌VPgو‌در‌‌

توسط‌‌SMoVباشد.‌(‌میpoly-A tailدارای‌دم‌پلی‌آ‌)‌`3انتهای‌

باه‌روش‌‌‌(Aphis gossypii)و‌شته‌پنباه‌‌sp. ‌ Chaetosiphonشته

‌. (Frazier and Sylvester, 1960)شودمی نیمه‌پایا‌منتقل

SMoVفقط‌در‌جنس‌‌Fragariaکناد‌کاه‌‌‌ایجاد‌علائم‌می‌

هاای‌زیاادی‌از‌‌‌نشانه‌آن‌حالت‌ابلقی‌و‌بد‌شکلی‌است.‌سویه

اناد‌اماا،‌ساویه‌هاای‌شادید‌ایان‌‌‌‌‌‌‌این‌ویروس‌شناسایی‌شاده‌

درصد‌کاهش‌دهد‌و‌و‌در‌‌90ویروس‌می‌تواند‌عملکرد‌را‌تا‌

درصاد‌مای‌‌‌‌90آلودگی‌های‌مخلوط‌با‌سایر‌ویروس‌هاا‌باه‌‌‌

رسد،‌هرچند‌ممکن‌است‌به‌تنهایی‌علائم‌شدید‌ایجااد‌نکناد‌‌‌

فرنگی‌منجر‌باه‌‌های‌توتاما،‌در‌آلودگی‌توأم‌با‌سایر‌ویروس

 ;Thompson et al., 2002افزایش‌شدت‌علائم‌و‌بیماری‌شود‌)

Martin and Tzanetakis, 2006زماان‌(.‌آلاودگی‌هام‌‌SMoV و‌‌

SMYEVی‌در‌ایجاااد‌عار ااه‌زوال‌تااوت‌فرنگاای‌در‌برخاا‌‌‌

 ,Martin and Tzanetakisهای‌آمریکا‌گزارش‌شده‌است‌)‌ایالت

تاارین‌رسااد‌کااه‌ایاان‌ویااروس‌از‌مهاام‌(.‌بااه‌نظاار‌ماای2013

فرنگای‌باشاد‌و‌تماام‌ارقاام‌‌‌‌‌های‌آلاوده‌کنناده‌تاوت‌‌‌‌ویروس

 Thompson and)فرنگی‌به‌این‌ویاروس‌حسااس‌هساتند‌‌‌‌توت

Jelkmann, 2003).‌

ن،‌فرنگاای‌در‌ایاارارغاام‌کشاات‌قاباال‌توجااه‌تااوتعلاای

هاای‌ویروسای‌ایان‌‌‌‌مطالدات‌بسایار‌کمای‌در‌زمیناه‌بیمااری‌‌‌‌

منظاور‌‌‌محصول‌مهم‌صورت‌گرفته‌اسات.‌طای‌تحقیقای،‌باه‌‌‌‌

،‌ SMoVفرنگاای‌از‌جملااههااای‌مهاام‌تااوتردیااابی‌ویااروس

Strawberry vein banding virus ،(SCV)‌Strawberry crinkle virus 

‌،Strawberry mild yellow edge virus (SMYEV)،(SVBV)‌

Strawberry latent ringspot virus (SLRV)،نمونه‌از‌‌700روی‌‌

هاای‌کردساتان،‌مازنادران،‌گرگاان،‌‌‌‌‌فرنگی‌استانگیاهان‌توت

و‌استخراج‌‌PCRگیلان‌و‌تهران‌با‌استفاده‌از‌روش‌های‌اییزا،‌

ای‌مطالداتی‌را‌انجاام‌دادناد.‌نتاایج‌حاصال‌از‌‌‌‌‌ا‌دورشتهآر‌ان‌

های‌نام‌برده‌داشات‌‌ی‌ویروسنشان‌از‌عدم‌ردیاب‌PCRالیزا‌و‌
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(Fatahi et al., 2005)در‌مطالده‌دیگر،‌هفت‌ویروس‌از‌جملاه‌‌‌.

SMoVرا‌در‌چهار‌درصد‌از‌گیاهان‌دارای‌علایم‌و‌دو‌درصاد‌‌‌

های‌گیلان‌و‌مازنادران‌باا‌روش‌‌‌از‌گیاهان‌بی‌علایم‌از‌استان

‌RT-PCRنموناه‌ماورد‌مطالداه‌در‌‌‌‌‌0اییزا‌ردیابی‌نمودند‌و‌از‌

 ,.Nasirinia et al)تنها‌از‌دو‌نمونه‌قطده‌مورد‌انتظار‌تکثیر‌شاد‌

علایم‌پیساک‌و‌‌‌سبب‌شناسی.‌تحقیق‌حا ر‌به‌منظور‌ (2016

اساتان‌کردساتان‌در‌ساال‌‌‌‌‌مازارع‌در‌برخی‌بدشکلی‌ایجاد‌شده‌

بااه‌اهمیاات‌اقتصااادی‌ایاان‌‌انجااام‌گرفاات.‌بااا‌توجااه‌‌‌7931

از‌طریاق‌‌‌،‌انتقاال‌آن‌(Martin and Tzanetakis, 2006)ویاروس‌

فرنگای‌‌و‌عدم‌وجود‌رقم‌مقاوم‌توت‌(Richardson, 1972)ناقل‌

،‌شناساایی‌آن‌از‌اهمیات‌‌‌(Thompson et al., 2003)در‌برابر‌آن‌

‌قابل‌توجهی‌برخوردار‌است.

‌

 روش بررسي

 بردارينمونه

فرنگاای‌اسااتان‌کردسااتان‌در‌در‌بازدیااد‌از‌ماازارع‌تااوت

هاا،‌‌تقاارن‌بارگ‌‌عادم‌‌،‌علائم‌ویروسی‌شاامل‌‌7931تابستان‌

کاهش‌رشد،‌سوختگی‌حاشیه‌برگ‌و‌به‌ویژه‌پیسک‌مشااهده‌‌

نمونااه‌برگاای‌‌31و‌باارای‌بررساای‌عاماال‌ایجاااد‌آن،‌‌شاادند‌

های‌اولیه‌از‌نظر‌تیپ‌علایم،‌آوری‌شدند.‌پس‌از‌ارزیابی‌جمع

‌‌نمونااه‌89بارداری‌تداداد‌‌‌فرنگای‌و‌منطقاه‌نموناه‌‌‌رقام‌تاوت‌‌

‌مزارعنمونه‌از‌‌78نمونه‌از‌مزارع‌مختل ‌اطراف‌سنندج،‌‌89)

نمونه‌از‌‌8اطراف‌مریوان‌و‌‌مزارعنمونه‌از‌‌3اطراف‌کامیاران،‌

های‌باناه‌و‌ساقز(‌انتخااب‌‌‌‌اطراف‌شهرستان‌مزارعهرکدام‌از‌

‌شااادند‌و‌بااارای‌بررسااای‌عامااال‌آن‌باااا‌روش‌مولکاااولی‌

‌ند.شدآر‌بررسی‌سیپی-آرتی

 از طریق شته ناقل Fragaria vescaها به زني برخي نمونهمایه

عنوان‌گیاه‌محک‌بارای‌ردیاابی‌‌‌به‌F. vescaآنجایی‌که‌از‌

 Martin andفرنگی‌شناحته‌شده‌است‌)های‌توتانواع‌ویروس

Tzanetakis, 2006برای‌ارزیابی‌اولیاه‌از‌ایان‌روش‌اساتفاده‌‌‌‌‌،)

با‌روش‌‌F. vescaدر‌گیاه‌محک‌‌SMoVشد.‌ابتدا‌عدم‌حضور‌

RT-PCRو‌سپس‌گیاه‌محک‌در‌یک‌فضای‌بساته‌‌‌شدبررسی‌‌

آوری‌شده‌از‌مزرعه‌که‌دارای‌علایام‌و‌‌در‌مجاورت‌گیاه‌جمع

‌‌(Chaetosiphon fragaefolii)فرنگای‌‌حاوی‌چندین‌شاته‌تاوت‌‌

باه‌‌‌F. vescaروی‌برگ‌بود،‌قرار‌داده‌شد‌و‌ظهور‌علایم‌روی‌

‌صورت‌روزانه‌بررسی‌شد.

 ا کلاستخراج آر ان 

 Foissacبا‌استفاده‌از‌روش‌سالیکا‌)‌ا‌کل‌استخراج‌آر‌ان‌

et al., 2000‌‌‌‌،با‌تغییر‌مختصر‌انجام‌گرفت.‌باه‌طاور‌خلاصاه‌)

پاودر‌گردیاد‌و‌‌‌‌گرم‌از‌بافت‌بارگ‌در‌ازت‌ماایع‌کااملا ‌‌‌‌7/0

 Guanidine thiocyanate (4.0) لیتر‌بافر‌استخراج‌سپس‌یک‌میلی

M), .NaOAc (0.2 M), EDTA (25 mM), KOAc (1.0 M), PVP 

(2.5% w/v), 2-mercaptoethanol (1%))به‌آن‌ا افه‌شد.‌نمونه‌‌

و‌درجه‌سلسایوس‌‌‌8دقیقه‌در‌دمای‌‌‌8مدت‌بههموژنیزه‌شده‌

 Hettich Zentrifugenساانتریفیوژ‌)مادل‌‌‌‌rpm ‌8000با‌سرعت

Mikro 22 Rشد.‌پس‌از‌انتقال‌رونشین‌به‌میکروتیوب‌جدید‌‌)

‌‌70مادت‌‌باه‌رکوسیل‌ده‌درصاد،‌‌میکرولیتر‌سا‌700و‌افزودن‌

،‌دو‌دقیقه‌روی‌درجه‌سلسیوس‌10دقیقه‌در‌بن‌ماری‌با‌دمای‌

و‌با‌سرعت‌درجه‌سلسیوس‌‌8دقیقه‌در‌دمای‌‌‌0مدت‌بهیخ‌و‌

rpm‌79000‌.میکرولیتار‌از‌فااز‌رویای‌در‌‌‌‌‌900 سانتریفیوژ‌شد

‌Mمیکرولیتر‌محلول‌سادیم‌یدیاد‌)‌‌‌900میکروتیوب‌جدید‌با‌

میکرولیتاااار‌‌80تااااانول‌خااااال ‌و‌میکرولیتاااار‌ا‌700(،‌6

دقیقه‌در‌دماای‌‌‌0سوسپانسیون‌سیلیکا‌مخلوط‌و‌بدد‌از‌مدت‌

سانتریفیوژ‌شد.‌رونشاین‌‌‌rpm‌6000دقیقه‌در‌‌‌7مدت‌بهاتاق،‌

میکرولیتر‌بافر‌شستشاو‌‌‌000حذف‌و‌پس‌از‌دو‌بار‌شستشو‌با‌

(20 mM Tris-HCl, 100 mM NaCl, 1 mM EDTA, 50% 

ethanolآب‌دیونیزه‌به‌حالت‌سوسپانسایون‌‌‌میکرولیتر‌00(‌در‌

درجاه‌سلسایوس‌‌‌‌‌10ده‌دقیقه‌در‌مدت‌به‌‌میکروتیوب‌.درآمد

سه‌دقیقه‌ساانتریفیوژ‌‌‌مدت‌بهتیمار‌و‌سپس‌در‌بیشینه‌سرعت‌

(‌باه‌میکروتیاوب‌جدیاد‌‌‌‌ا‌کلآر‌ان‌شد.‌در‌نهایت،‌رونشین‌)

‌ان‌ا‌مکمل‌استفاده‌شد.‌منتقل‌و‌از‌آن‌برای‌ساخت‌دی

 RT-PCRان ا مکمل و انجام  ساخت دي

شش‌نوکلئوتیدی‌ان‌ا‌مکمل‌از‌آغازگر‌‌برای‌ساخت‌دی

‌میکرولیتار‌اساتفاده‌‌‌80و‌در‌واکنشی‌با‌حجم‌نهاایی‌‌‌تصادفی



  ...استان کردستان  فرنگيتوت مزارعاز  Strawberry mottle virusفرنگي شناسایي مولکولي ویروس پيسک توت :زاده حاجی قادری زندان و

باا‌ساه‌‌‌‌ایان‌آغاازگر‌‌‌µg/µl‌8/0شد.‌دو‌میکرولیتر‌از‌محلاول‌‌

از‌هر‌کدام‌از‌‌اآر‌ان‌میکرولیتر‌از‌آب‌دیونیزه‌و‌پنج‌میکرولیتر‌

ثانیه‌در‌دمای‌‌30مدت‌‌ها‌مخلوط‌و‌بهاسید‌نوکلئیک‌کل‌نمونه

جوش‌قرار‌داده‌شد‌و‌ساپس‌میکروتیاوب‌بلافاصاله‌باه‌یاخ‌‌‌‌‌‌

‌x0باافر‌‌‌µl‌8،‌دیاونیزه‌‌آب‌µl‌1/0دقیقاه،‌‌‌8منتقل‌و‌پاس‌از‌‌

 dNTPs (10mM)‌،µl‌0/0RNasinمخلوط‌‌µl‌9/0،‌واکنش‌آرتی

(40U/µl)‌200و‌Uدار‌مدکوسآنزیم‌نسخه‌بر‌‌(GeneAll, South 

Korea)80دقیقاه‌در‌‌‌‌70مدت‌بهمیکروتیوب‌‌د. افه‌شا‌آن‌به‌‌

داری‌شدند‌و‌سپس‌در‌ترموسایکلر‌مادل‌‌نگهدرجه‌سلسیوس‌

BioRadان‌ا‌مکمل‌شامل‌یک‌چرخه‌دمای‌‌،‌برنامه‌ساخت‌دی

˚C‌88باردار‌‌ساعت‌بارای‌فدالیات‌آنازیم‌نساخه‌‌‌‌‌یک‌مدت‌به‌

درجه‌سلسایوس‌‌‌90مدکوس‌و‌یک‌چرخه‌در‌درجة‌حرارت‌

 ‌مدت‌پنج‌دقیقه‌برای‌غیر‌فدال‌کردن‌این‌آنزیم‌اجرا‌شد.‌به

 PCR (Master Mix از‌مخلوط‌ماواد‌‌PCRجهت‌انجام‌واکنش‌

Ampliqon, Denmarkهای‌اختصاصای‌ویاروس‌‌‌‌(‌و‌آغازگرSMoV‌

و‌‌΄Smdetncr4a 5΄ TAAGCGACCACTGTGACAAAG 3شااامل‌
5΄ATTCGGTTCACGTCCTAGTGTCAC 3΄‌Sm2ncr1b ‌

(Thompson and Jelkmann, 2003)‌‌‌‌.یهاا‌‌چرخاه‌اساتفاده‌شاد‌

درجاه‌‌‌‌38ای‌از‌این‌ویروس‌شاامل‌برای‌تکثیر‌‌قطده‌یحرارت

درجاه‌سلسایوس‌‌‌‌38،‌دقیقه‌)یک‌سیکل(‌8مدت‌‌بهسلسیوس‌

‌ثانیاه‌و‌‌80مادت‌‌‌باه‌درجاه‌سلسایوس‌‌‌‌‌08،ثانیاه‌‌90مدت‌‌به

درجاه‌‌‌‌18سایکل(‌و‌‌98دقیقه‌)7مدت‌‌بهدرجه‌سلسیوس‌‌18

ساپس،‌‌‌دقیقه‌)یاک‌سایکل(‌اجارا‌شاد.‌‌‌‌‌1مدت‌‌بهسلسیوس‌

‌الکتروفورز‌شد.‌‌درصد‌8/7در‌ژل‌آگارز‌‌PCRمحصول‌

 سازي قطعات تکثير شدههمسانه

قطدااات‌تکثیااری‌مااورد‌نظاار‌بااا‌اسااتفاده‌از‌کیاات‌‌‌‌‌‌

‌از‌ژل‌)پیشااگامان‌انتقااال‌ژن،‌ایااران(ان‌ا‌‌دی‌سااازی‌‌خااال 

سازی‌مطابق‌دستورالدمل‌شرکت‌سازنده‌از‌ژل‌آگاروز‌خال 

 T4DNAان‌ا‌خال ‌شاده‌باا‌اساتفاده‌از‌آنازیم‌‌‌‌‌‌گردید‌و‌دی

Ligaseبه‌حامل‌‌pGEM-T-easyهاای‌تیمینای‌‌‌که‌دارای‌آویازه‌‌

ساعت‌در‌دمای‌اتاق‌‌‌9مدت‌بهاست،‌متصل‌شد.‌واکنش‌فوق‌

ساویه‌‌‌Escherichia coliهای‌باکتریایی‌انجام‌و‌سپس‌در‌سلول

DH5α‌‌،که‌با‌استفاده‌از‌روش‌کلرید‌کلسیم‌مستدد‌شده‌بودند

 Froger and)شد.‌برای‌انتقال‌از‌روش‌شاو ‌حرارتای‌‌‌‌منتقل

Hall, 2007)هاای‌گاری‌سالول‌‌استفاده‌گردید‌و‌بارای‌غرباال‌‌‌‌

از‌‌lµ‌90نوترکیااب‌از‌محاایط‌کشاات‌جامااد‌انتخااابی‌حاااوی‌

mg/ml)‌X-Gal (50و‌آمپی‌‌(سایلین‌ml/gµ‌700‌‌‌.اساتفاده‌شاد‌)

لیتار‌‌میلی‌9،‌در‌سفید‌رشد‌کرده‌روی‌تشتک‌پتری‌چند‌کلونی

‌مادت‌‌به(‌ml‌/gµ‌700سیلین‌)حاوی‌آمپی‌LBاز‌محیط‌کشت‌

های‌کشات‌شاده‌بارای‌‌‌‌یک‌شب‌رشد‌داده‌شدند‌و‌از‌باکتری

استخراج‌حامال‌اساتفاده‌گردیاد.‌اساتخراج‌حامال‌باا‌کیات‌‌‌‌‌‌‌‌

ExprepTM Plasmid SV (GeneAll, South Korea)مطااابق‌‌

دستورالدمل‌شرکت‌سازنده‌انجام‌شد.‌برای‌اطمینان‌از‌وجاود‌‌

‌‌BamHIی‌مورد‌نظر‌در‌پلاسمید‌از‌هضم‌آنزیمی‌با‌آنزیم‌قطده

های‌این‌ویروس‌استفاده‌شد‌و‌تدیین‌توالی‌نوکلئوتیدی‌جدایه

جناوبی(‌باا‌اساتفاده‌از‌آغاازگر‌‌‌‌‌توسط‌شرکت‌ماکروژن‌)کاره‌

طرف‌پایین‌دست‌ها‌در‌های‌آنلیکه‌توا‌‌T7 promoterعمومی

وجود‌دارد،‌از‌‌‌pTG-19ان‌ا‌خارجی‌در‌حامل‌محل‌اتصال‌دی

‌یک‌طرف‌انجام‌گرفت.‌‌

 دست آمده هاي بهآناليز توالي

BioEdit(Hall, 1999‌) دست‌آمده‌در‌نارم‌افازار‌‌‌های‌بهتوالی

توالی‌ویاروس،‌‌وارد‌و‌پس‌از‌حذف‌توالی‌آغازگرها‌در‌دو‌طرف‌

ایان‌‌‌NCR’3توالی‌موجود‌در‌ژنبانک‌مربوط‌به‌ناحیاه‌‌‌‌79تمام‌با

و‌تخماین‌‌ آناالیز‌تناوع‌ژنتیکای‌‌‌(.‌7)جادول‌‌‌دشمقایسه‌ویروس‌

،‌تنااوع‌(H)برخاای‌پارامترهااای‌ژنتیکاای‌ماننااد‌تدااداد‌هاپلوتیااپ‌

،‌تدااداد‌کاال‌ (S)هااای‌افتراقاای،‌تدااداد‌جایگاااه (Hd)هاپلوتیااپ

 DnaSP افازار‌‌با‌استفاده‌از‌نرم‌(FST)و‌افتراق‌ژنتیکی‌‌ (η)ها‌جهش

V. 5.10.05‌(Rozas, 2009)گردید.‌‌‌محاسبه‌‌
‌

 نتيجه و بحث 

 F. vescaنتایج حاصل از تلقيح گياه محک 

‌در‌انتقااال‌عصاااره‌گیاااه‌دارای‌علایاام‌بااه‌گیاااه‌محااک‌

F. vescaعلایم‌موزاییک‌شادید‌و‌پیساک‌بداد‌از‌حادود‌دو‌‌‌‌‌‌

(.‌باارای‌ایاان‌انتقااال‌از‌شااته‌‌7هفتااه‌مشاااهده‌شااد‌)شااکل‌‌
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اساتفاده‌شاد‌کاه‌در‌پشات‌بارگ‌‌‌‌‌‌‌(C. fragaefolii)‌فرنگای‌‌توت

آوری‌شده‌بودند.‌علائم‌برداری‌جمعمحل‌نمونهمزارع‌ها‌از‌نمونه

ایجاد‌شاده‌روی‌گیااه‌محاک‌شاامل‌پیساک،‌کوچاک‌شادن‌و‌‌‌‌‌‌‌‌

روی‌ایان‌گیااه‌‌‌‌SMoVها‌بودند‌که‌باا‌علایام‌‌‌برگ‌بدشکل‌شدن

.‌(Martin and Tzanetakis, 2006; Ward et al., 2008)مطابقت‌داشت‌

بااا‌‌SMoV‌،RT-PCRبااه‌‌F. vescaباارای‌اطمینااان‌از‌آلااودگی‌‌‌

 ,Thompson and Jelkmann)آغازگرهای‌اختصاصی‌ایان‌ویاروس‌‌‌

نظار‌)حادود‌‌‌‌انجام‌شد‌که‌نتایج‌حاکی‌از‌تکثیر‌قطده‌ماورد‌‌(2003

‌(.8)شکل‌باز(‌بود‌جفت‌867

 RT-PCRنتایج حاصل از 

باا‌اساتفاده‌از‌‌‌‌RT-PCRنموناه‌باا‌آزماون‌‌‌‌‌89در‌بررسی‌

‌867ای‌به‌طاول‌تقریبای‌‌‌،‌قطدهSMoVآغازگرهای‌اختصاصی‌

نمونه‌تکثیر‌شد‌در‌حالی‌که‌در‌شااهد‌منفای‌‌‌‌89جفت‌باز‌در‌

در‌مراحال‌اولیاه‌و‌از‌نموناه‌ساالم‌در‌‌‌‌‌‌ان‌ا‌مکمل‌دی)بدون‌

محرز‌شاده‌باود(‌‌‌‌SMoVمراحل‌بددی‌که‌عدم‌آلودگی‌آن‌به‌

‌(.‌8ای‌تکثیر‌نشد‌)شکل‌هیچ‌قطده

‌

‌
‌.مورد‌استفاده‌در‌این‌تحقیق‌(SMoV)فرنگی‌های‌ویروس‌پیسک‌توتها،‌منشا،‌نام‌و‌میزبان‌جدایهشمارهرس‌-1جدول 

Table 1. Accession numbers, origin, name and host of Strawberry mottle virus (SMoV) isolates analyzed in this study. 

Position Host Isolate name Accession number Origin 
RNA1‌Fragaria ananassa NB926‌KU200453‌Canada‌
RNA2‌F. ananassa‌NB926‌KU200454‌Canada‌
RNA1‌F. ananassa NSper3‌KU200456‌Canada‌
RNA2‌F. ananassa NSper3‌KU200457‌Canada 
RNA1‌F. ananassa NSper17‌KU200458‌Canada 
RNA2‌F. ananassa NSper17‌KU200459‌Canada 
RNA1‌F. ananassa NSper51‌KU200460‌Canada 
RNA2‌F. ananassa‌NSper51‌KU200461‌Canada‌
RNA1‌F. ananassa Ontario‌KU177218‌China 
RNA2‌F. ananassa Ontario‌KU177219‌China 
RNA1‌F. ananassa 1134‌AJ311875‌Germany 
RNA2‌F. ananassa 1134‌AJ311876‌Germany 

-‌F. ananassa MH‌MG418837‌South Korea 

‌
 

‌
 

آوری‌شده‌از‌فرنگی‌جمععلایم‌پیچیدگی‌برگ‌روی‌گیاه‌توت‌-1شکل 

‌و‌بروز‌علایم‌پیسک‌شدید‌(A)منطقه‌توریور‌اطراف‌شهرستان‌سنندج‌

زنی‌عصاره‌با‌شته‌پس‌از‌مایه‌Fragaria vesca‌(B)روی‌گیاه‌محک‌‌

‌.Chaetosiphon fragaefoliiفرنگی‌توت
Fig. 1. Observed leaf deformation symptoms on a strawberry plant 

collected from Torivar near the Sanandaj city (A), 

induction of sever mottle symptoms on Fragaria vesca (B) following 

sap inoculation by Chaetosiphon fragaefolii. 

 

نموناه‌آلاوده‌‌‌‌89نمونه‌بررسی‌شده‌‌89در‌کل،‌از‌تدداد‌

(.‌این‌ویروس‌با‌روش‌سرولوژیک‌8بودند‌)جدول‌‌SMoVبه‌

های‌گیلان‌و‌مازندران‌با‌چهار‌درصاد‌آلاودگی‌‌‌اییزا‌در‌استان

هااای‌دارای‌علایاام‌و‌دو‌درصااد‌آلااودگی‌از‌‌‌در‌بااین‌نمونااه

‌(Nasirinia et al., 2016)‌های‌بدون‌علایم‌گزارش‌شده‌است‌نمونه

‌مازارع‌و‌تحقیق‌حا ر‌اولین‌بررسی‌حضور‌این‌ویاروس‌در‌‌

‌باشد.‌فرنگی‌استان‌کردستان‌میتوت

در‌این‌تحقیق‌از‌آغازگرهاای‌طراحای‌شاده‌بار‌اسااس‌‌‌‌‌‌

ایان‌ویاروس‌‌‌‌(NCR΄3)‌9΄ناحیه‌غیر‌قابل‌ترجماه‌در‌منطقاه‌‌‌

-استفاده‌شد‌که‌این‌جفت‌آغازگر‌قادر‌به‌ردیابی‌تمام‌جدایاه‌

س‌به‌دلیل‌حفاظت‌شدگی‌ژنوم‌در‌این‌قسمت‌های‌این‌ویرو

.‌ردیابی‌(Thompson and Jelkmann, 2003)ها‌هستند‌بین‌جدایه

،‌RdRPو‌‌CPاین‌ویروس‌با‌آغازگرهای‌طراحی‌شده‌براساس‌



  ...استان کردستان  فرنگيتوت مزارعاز  Strawberry mottle virusفرنگي شناسایي مولکولي ویروس پيسک توت :زاده حاجی قادری زندان و

آمیاز‌‌هاا‌موفقیات‌‌دلیل‌تنوع‌زیاد‌ژنومی‌تنها‌در‌برخی‌جدایه‌به

از‌.‌همچنین،‌بیش‌(Thompson and Jelkmann, 2003)بوده‌است‌

ا‌یااک‌و‌دو‌ایاان‌درصااد‌تشااابه‌نوکلئوتیاادی‌بااین‌آر‌ان‌‌‌30

مشاهده‌شده‌است‌که‌با‌این‌جفت‌آغازگر‌‌NCR΄3ویروس‌در‌

 Thompson and)قابل‌تکثیر‌اسات‌‌RNAاین‌نواحی‌بر‌روی‌هر‌دو‌

Jelkmann, 2003)در‌مطالداه‌‌‌.Nasirinia et al., (2016)از‌پانج‌‌‌

کاه‌توساط‌روش‌سارولوژیک‌اییازا‌‌‌‌‌‌SMoVنمونه‌آلاوده‌باه‌‌‌

‌ردیابی‌شاده‌بودناد،‌تنهاا‌دو‌نموناه‌توساط‌روش‌مولکاولی‌‌‌‌‌‌

RT-PCRبا‌آغازگرهای‌اختصاصی‌که‌براساس‌ژن‌‌CPطراحی‌‌

تواند‌ناشای‌از‌تناوع‌‌‌شده‌بودند،‌واکنش‌مثبت‌نشان‌داد‌که‌می

ها‌در‌این‌منطقه‌از‌ژنوم‌باشد.‌همچناین،‌‌ژنومی‌در‌بین‌جدایه

ا‌از‌روش‌ساایلیکا‌باارای‌اسااتخراج‌آر‌ان‌‌‌در‌ایاان‌تحقیااق‌از

فرنگی‌استفاده‌شد‌که‌به‌دلیل‌غنی‌باودن‌ارقاام‌مختلا ‌‌‌‌‌توت

ساکاریدها‌ها،‌پلیهای‌ثانویه‌مانند‌تاننفرنگی‌از‌متابولیتتوت

 Taq DNAها‌کاه‌باعاا‌اخاتلال‌در‌فدالیات‌آنازیم‌‌‌‌‌فنلو‌پلی

polymeraseشاوند‌‌‌مای‌‌(Porebski et al., 1997)ی‌،‌روش‌مناساب‌

 ,.Sipahioglu et al)باشاد‌‌برای‌حذف‌این‌ماواد‌بازدارناده‌مای‌‌‌

2007; Zacharzewska et al., 2014) .‌

هاای‌گایلان‌و‌‌‌درمقایسه‌با‌تحقیاق‌انجاام‌گرفتاه‌در‌اساتان‌‌‌‌

‌89از‌‌89،‌ردیاابی‌ویاروس‌در‌‌‌(Nasirinia et al., 2016)مازنادران‌‌

‌RT-PCRکاارگیری‌روش‌‌تواند‌ناشی‌از‌بهنمونه‌در‌این‌تحقیق‌می

با‌آغازگرهای‌طراحی‌شده‌بر‌اساس‌مناطق‌حفاظت‌شده،‌استفاده‌

هاای‌ناقال‌‌‌از‌روش‌سیلیکا‌برای‌حذف‌مواد‌بازدارنده،‌وجود‌شته

باه‌‌‌F. vescaها‌در‌انتقاال‌ویاروس‌باه‌‌‌‌در‌منطقه‌که‌ناقل‌بودن‌آن

های‌بدون‌گاواهی‌‌‌اثبات‌رسید‌و‌روش‌سنتی‌تهیه‌نشا‌از‌نهالستان

‌ن‌نشاهای‌آلوده‌بین‌خود‌باغداران‌باشد.سلامت‌و‌ردوبدل‌نمود

 NCR΄3دست آمده از  هاي بهتوالي بررسي

براساااس‌منطقااه‌‌‌SS2وk9 ,k3 .AG ,SQA پاانج‌جدایااه‌‌

جغرافیایی،‌رقم‌میزبان‌و‌نوع‌علایم‌انتخاب‌و‌تدیین‌توالی‌شادند.‌‌

‌(.9به‌ثبت‌رسیدند‌)جدول‌‌ NCBIهای‌حاصل‌در‌ترادف

‌

 
 

جفت‌بازی‌‌867برای‌جداسازی‌قطده‌‌درصد8/7:‌ژل‌آگاروز‌‌A-2شکل 

فرنگی‌های‌مختل ‌ویروس‌پیسک‌توتمربوط‌به‌جدایه‌PCRتکثیر‌شده‌در‌

آوری‌شده‌از‌مناطق‌مختل ‌استان‌کردستان‌با‌استفاده‌های‌طبیدی‌جمعاز‌نمونه

 (Thompson and Jelkmann, 2003)و‌‌Smdetncr4aاز‌آغازگرهای‌

Smdetncr1bراهک‌‌.Mن‌مولکولی،‌راهک‌:‌نشانگر‌وزPCکنترل‌مثبت‌)نمونه‌‌:

SS2که‌در‌مراحل‌اولیه‌آلودگی‌با‌‌)SMoVمحرز‌شده‌بود.‌راهک‌‌NCکنترل‌‌:

بازی‌در‌‌867%‌مربوط‌به‌تکثیر‌قطده‌8/7:‌ژل‌آگاروز‌B منفی‌)گیاه‌سالم(.‌

PCRاز‌گیاه‌محک‌‌Fragaria vescaهای‌زنی‌شده‌با‌یکی‌ازجدایهمایه‌SMoV. 
Fig. 2. A:1.2% agarose gel separation of a 461-bp polymerase chain 

reaction (PCR) product amplified‌from various isolates of 

Strawberry mottle virus (SMoV) collected from various regions of 

Kurdistan province using primers Smdetncr4a and Smdetncr1b.‌Lane 

1, DNA 1kb DNA ladder; lane 2, Positive control; lane 3, Negative 

control (healthy Fragaria ananassa). B: 1.2% agarose gel separation 

of a 461-bp PCR product amplified from Fragaria vesca inoculated 

by one of the SMoV isolate. 
‌

و‌‌‌RT-PCRهای‌تست‌شده‌دربرداری،‌تدداد‌نمونهمنطقه‌نمونه‌-2جدول 

فرنگی‌به‌‌فرنگی‌آلوده‌به‌ویروس‌پیسک‌توتهای‌توتتدداد‌)درصد(‌نمونه

‌.یابی‌شده‌منتخب‌از‌هر‌منطقه‌جغرافیاییهای‌توالیهمراه‌تدداد‌جدایه
Table 2. Sampling region, number of tested samples by RT-PCR, number 

(percentage) of strawberry samples infected by Strawberry mottle virus 

and number of sequenced isolates which were selected from each 

geographical region 
Region Number of 

tested 

samples 

Infected 

samples 

(Percentage) 

Number of 

sequenced 

samples 

Arandan 

(Sanandaj) 

16 4 (25%) 1 

Mochesh (Kamyaran) 12 8 (33.33%) 1 
Gazneh (Sanandaj) 5 4 (80%) - 
Marivan 9 8 (88.88%) - 
Saqqez‌ 2 1 (50%) 1 
Baneh‌‌ 2 2 (100%) - 
Torivar (Sanandaj) 2 1 (50%) 1 
Total 48 28 (58.33%) 5 

‌

‌
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های‌تدیین‌توالی‌شده،‌توالی‌نوکلئوتیدی‌دو‌ز‌بین‌نمونها

مشااابه‌بودنااد‌و‌بااه‌عنااوان‌یااک‌‌‌کاااملا ‌SQAو‌‌AGجدایااه‌

هایی‌از‌یک‌ژن‌که‌حتای‌‌هاپلوتیپ‌در‌نظر‌گرفته‌شدند.‌توالی

در‌یک‌نوکلئوتید‌باهم‌اختلاف‌داشته‌و‌منحصر‌به‌فرد‌باشاند،‌‌

 ,.Gao et alشاوند‌)‌عنوان‌یک‌هاپلوتیپ‌در‌نظر‌گرفتاه‌مای‌‌‌به

های‌نوکلئوتیدی‌نشان‌داد‌کاه‌‌(.‌مقایسه‌دوبه‌دوی‌توالی2017

باا‌‌‌K3و‌کمترین‌فاصله‌ژنتیکی‌به‌ترتیب‌میان‌جدایه‌‌بیشترین

(‌و‌جدایاه‌‌‌039/0±‌070/0از‌کاناادا‌)‌‌NSper51 RNA1جدایه‌

SQAیا‌‌AGبا‌جدایه‌RNA1‌NB926‌(073/0±001/0از‌کانادا‌‌)

‌وجود‌داشت.

یابی‌شده‌های‌توالیمیانگین‌فاصله‌ژنتیکی‌در‌بین‌جدایه

و‌با‌ساایر‌‌‌000/0±008/0در‌این‌تحقیق‌در‌سطح‌نوکلئوتیدی‌

محاسبه‌شد.‌‌098/0±009/0های‌در‌دسترس‌در‌ژنبانک‌جدایه

با‌توجه‌به‌میانگین‌فاصله‌ژنتیکی‌و‌تناوع‌هاپلوئیادی‌در‌باین‌‌‌‌

های‌این‌تحقیق‌تنوع‌ژنتیکی‌کمی‌را‌(،‌جدایه300/0ها‌)جدایه

جدایاه‌‌‌79نشان‌دادند.‌در‌مقایسه‌با‌جمدیت‌کانادا‌و‌جهاان‌)‌

نادا،‌دو‌جدایه‌از‌آلمان،‌دو‌جدایاه‌از‌‌شامل‌هشت‌جدایه‌از‌کا

جنااوبی(،‌بیشااترین‌میاازان‌تنااوع‌چااین‌و‌یااک‌جدایااه‌از‌کااره

هاای‌افتراقای‌‌‌،‌بیشترین‌تداداد‌جایگااه‌‌(π= 0.05)‌نوکلئوتیدی

(S=23)های‌کانادا‌و‌کمتارین‌میازان‌تناوع‌نوکلئوتیادی‌‌‌‌‌‌جدایه‌

(π=0.005)(.8دست‌آمد‌)جدول‌‌های‌ایران‌بهبرای‌جدایه‌‌

‌مقایسه‌بررسی‌روند‌میانگین‌تغییارات‌نوکلئوتیادی‌‌‌منظور‌به

دست‌آماده‌در‌ایان‌‌‌‌های‌نوکلئوتیدی‌به،‌دادهNCR΄3در‌ناحیه‌

مربااوط‌بااه‌‌هااایتحقیااق‌تحاات‌نااام‌جمدیاات‌ایااران‌بااا‌تااوالی‌

هاای‌‌بررسی‌شاد.‌جدایاه‌‌‌(World)جهان‌کانادا‌و‌‌های‌جمدیت

کانادا‌های‌ایران‌روند‌تغییرات‌نوکلئوتیدی‌مشابهی‌را‌با‌جدایه

های‌کاناادا‌و‌جهاان‌‌‌(.‌در‌جدایه9و‌جهان‌نشان‌ندادند‌)شکل‌

‌‌سوم‌انتهاایی‌مطاابق‌تاوالی‌‌‌بیشتر‌تغییرات‌نوکلئوتیدی‌در‌یک

ا‌دو‌و‌مرباوط‌باه‌آر‌ان‌‌‌‌0911تاا‌‌‌0907 تکثیر‌شده‌)موقدیت

ا‌یاک‌جدایاه‌‌‌مرباوط‌باه‌آر‌ان‌‌‌‌6066تاا‌‌‌6080های‌موقدیت

Ontarioبا‌رس‌شمار‌‌(KU177218مشا‌)هده‌شد‌که‌پس‌از‌آن‌

‌کاه‌درحاالی‌‌تغییرات‌نوکلئوتیدی‌با‌شیب‌تند‌کاهش‌نشان‌داد

های‌این‌تحقیق‌تغییرات‌نوکلئوتیدی‌در‌ایان‌منطقاه‌‌‌‌در‌جدایه

‌های‌بیشتر‌این‌ویروسژنومی‌کاملا ‌برعکس‌بود.‌هر‌چند،‌توالی

‌
‌.GenBankها‌در‌فرنگی‌تدیین‌توالی‌شده‌در‌این‌تحقیق‌همراه‌با‌رس‌شماره‌آنتوت‌های‌ویروس‌پیسکمشخصات‌توالی‌-8جدول 

Table 3. Characteristic of Strawberry mottle virus were sequenced in this study with their accession numbers. 

Accession numbers Symptoms Host Origin Sample code 

MK303320 MM, LD Fragaria ananassa cv. Paros Abbasabad (Kamyaran) K3 

MK303321 MN, Y F. ananassa cv.. Paros Saqqez SS2 

MK303322 LD F. ananassa cv. Paros Mochesh (Kamyaran) K9 

MK303323 D, MM F. ananassa cv. Queen Elisa Arandan (Sanandaj) SQA 

MK303324 NS F. ananassa cv. Kurdistan Torivar (Sanandaj) AG 

MM, mild mottle; LD, leaf deformation; MN, marginal necrosis; Y, yellowing; NS, non-symptom 
‌

 .فرنگیویروس‌پیسک‌توت‌NCR΄3های‌ژنتیکی‌براساس‌قسمت‌‌رامترانتایج‌تخمین‌پ -4 جدول
Table 4. Results of Genetic characteristic of Strawberry mottle virus based on the 3΄NCR 

π η S K Hd H N Populations 

0.005 6 6 2.40 0.900 4 5 Iran 
0.050 66 56 23.07 1.000 8 8 Canada 
0.050 76 65 18.73 1.000 13 13 World 

0.047 83 70 17.76 0.993 17 18 Total 

N‌،تدداد‌نمونه‌:Hمورفیسم،‌:‌تدداد‌پلیHd‌،تنوع‌هاپلوییدی‌:Sهای‌افتراقی،‌‌جایگاه:‌تددادηها،‌‌:‌تدداد‌کل‌جهشπتنوع‌ژنتیکی‌:‌
N: Number of isolates, H: Number of polymorphism, Hd: Haploid diversity, S: Number of segregation site, η: Total mutations; π: Genetic diversity. 

‌



  ...استان کردستان  فرنگيتوت مزارعاز  Strawberry mottle virusفرنگي شناسایي مولکولي ویروس پيسک توت :زاده حاجی قادری زندان و

فرنگای‌در‌آنهاا‌‌‌های‌کشور‌که‌توتاز‌این‌منطقه‌و‌سایر‌استان

شود‌و‌تدیین‌توالی‌ساایر‌منااطق‌ژناومی‌ویاروس،‌‌‌‌‌کاشت‌می

شناسای‌ایان‌‌‌گیار‌تواناد‌در ‌بیشاتری‌را‌از‌منشاا‌و‌هماه‌‌‌‌می

رساد‌کاه‌جابجاایی‌ماواد‌‌‌‌‌نظار‌مای‌‌‌ویروس‌در‌ایران‌دهد.‌باه‌

ده‌در‌بین‌باغداران‌بیشاترین‌نقاش‌را‌در‌گساترش‌‌‌‌تکثیری‌آلو

از‌منطقه‌آرناان‌‌‌SQAاین‌ویروس‌داشته‌است‌چون‌دو‌جدایه‌

کیلاومتر‌‌‌90از‌منطقه‌توریور‌اساتان‌کردساتان‌بایش‌از‌‌‌‌‌AGو‌

فاصله‌دارند‌ولی‌صددرصاد‌تشاابه‌نوکلئوتیادی‌دارناد‌و‌باه‌‌‌‌‌‌

شاوند.‌ایان‌دو‌جدایاه‌از‌دو‌‌‌‌‌عنوان‌یک‌هاپلوتیپ‌شناخته‌می

تواناد‌ناشای‌از‌‌‌اند‌که‌این‌امر‌مای‌متفاوت‌جداسازی‌شدهرقم‌

‌انتشار‌آن‌توسط‌ناقل‌در‌سطح‌باغ‌باشد.‌

کشات‌و‌تولیاد‌‌‌با‌توجه‌باه‌اینکاه‌بایش‌از‌نیمای‌از‌ساطح‌زیار‌‌‌‌‌‌

فرنگی‌کشور‌در‌استان‌کردستان‌قارار‌دارد‌و‌ایان‌محصاول‌‌‌‌‌توت

عنوان‌محصول‌استراتژیک‌و‌منبع‌درآمد‌اصالی‌بارای‌خیلای‌از‌‌‌‌به

 ,Anonymous)ران‌و‌روستائیان‌در‌استان‌شناخته‌شاده‌اسات‌‌باغدا

فرنگی‌به‌عنوان‌گام‌اول‌های‌توت،‌ردیابی‌دقیق‌ویروس(2016

رسد.‌برای‌ردیابی‌ایان‌‌ها‌ روری‌به‌نظر‌میبرای‌مدیریت‌آن

صورت‌‌استفاده‌شد‌که‌این‌روش‌به‌‌RT-PCRویروس‌از‌روش

فرنگای‌از‌‌های‌آلوده‌کنناده‌تاوت‌‌روتین‌برای‌ردیابی‌ویروس

 ;Thompson and Jelkmann, 2003)شود‌استفاده‌می‌SMoVجمله‌

Chang et al., 2007; Ward et al., 2008)درصد‌بایی‌آلاودگی‌‌‌.

درصاد(‌‌‌89فرنگای‌)حادود‌‌‌چروکیدگی‌بارگ‌تاوت‌‌‌ویروس

(Hajizadeh et al., 2018)و‌نیز‌آلودگی‌بای‌به‌ویاروس‌پیساک‌‌‌‌

هاای‌‌ترش‌آلاودگی‌فرنگی‌در‌این‌تحقیاق‌حااکی‌از‌گسا‌‌‌توت

باشاد‌و‌ ارورت‌مطالداه‌حضاور‌‌‌‌‌ویروسی‌در‌این‌استان‌می

‌هاااافزایاای‌آنهااا‌را‌بااه‌دلیاال‌اثاارات‌هاام‌‌سااایر‌ویااروس‌

(Tzanetakis and Martin, 2006)کند.را‌دوچندان‌می‌‌‌

‌

‌
 

نوکلئوتید‌‌867در‌‌به‌ازای‌هر‌مکان‌میانگین‌تغییرات‌نوکلئوتیدی‌-8شکل 

 ویروس‌پیسک‌توت‌فرنگی.‌از‌منطقه‌غیر‌قابل‌ترجمه

Fig. 3. Mean pairwise number of nucleotide differences per site 

(nucleotide diversity, π) calculated on a sliding window 

50 and step size 25 across the 3΄NCR.‌
‌

‌جدایه ‌نوکلئوتیدی ‌تشابه ‌بایی ‌بسیار ‌مورد‌درصد های

کیلومتر‌‌800مطالده‌در‌این‌تحقیق‌که‌در‌برخی‌موارد‌بیش‌از‌

‌گسترش‌ویروس‌از‌ ‌بیانگر ‌داشتند، ‌جغرافیایی ‌فاصله ‌هم با

‌هر‌چند‌ یک‌کانون‌اولیه‌آلودگی‌با‌مواد‌تکثیری‌آلوده‌است.

های‌هایی‌که‌همراه‌با‌نمونهانتقال‌ویروس‌از‌چند‌نمونه‌با‌شته

‌بودند،برگی‌جمع ‌ناقل‌ویروس‌‌آوری‌شده ‌حضور حاکی‌از

‌مسافت ‌در ‌ناقل ‌با ‌انتقال ‌ولی ‌است ‌منطقه ‌طوینی‌در های

‌.پذیر‌نیست‌امکان

‌F. vescaبه‌گیااه‌محاک‌‌‌‌SMoVدر‌انتقال‌چند‌جدایه‌از‌

علایم‌شدید‌پیسک،‌بدشاکلی‌و‌کوتاولگی‌مشااهده‌شاد‌کاه‌‌‌‌‌‌

‌F. vescaباعلایم‌ایجاد‌شده‌سویه‌شادید‌ایان‌ویاروس‌روی‌‌‌‌

(‌لاذا،‌مطالداات‌‌‌(Martin and Tzanetakis, 2006مطابقت‌داشت‌

های‌مختلا ‌شاته‌ناقال‌)در‌‌‌‌تکمیلی‌در‌ارتباط‌با‌کارایی‌گونه

و‌ارزیابی‌مقاومات‌و‌میازان‌‌‌‌SMoVصورت‌وجود(‌در‌انتقال‌

خسارت‌ارقام‌مختل ‌کاشت‌شده‌در‌منطقه‌به‌ایان‌ویاروس‌‌‌

هاای‌‌رسد.‌نتایج‌این‌تحقیق‌در‌غربال‌قلماه‌نظر‌می روری‌به

ز‌آلوده‌جهت‌صدور‌گواهی‌سلامت‌و‌بررسی‌و دیت‌سالم‌ا

‌کلی‌ویروس‌در‌ایران‌کمک‌شایانی‌خواهد‌کرد.
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