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Abstact 

Tomato yellow leaf curl virus (TYLCV; Begomovirus coheni) is one of the most 

destructive plant viruses worldwide, causing severe yield losses in tomato fields. In this 

study, field surveys were conducted in tomato-growing areas of Isfahan, Yazd, and 

Varamin (central Iran) to detect and investigate the genetic diversity of TYLCV. Leaf 

samples showing virus-like symptoms were collected, and total DNA was extracted for 

molecular detection. PCR amplification using V1 gene-specific primers resulted in a ~670 

bp fragment in 12 suspected samples, of which seven isolates were selected for 

sequencing. The obtained sequences were aligned with reference sequences from 

GenBank, and phylogenetic analyses were performed using the Neighbor-Joining method 

in MEGA11. The results revealed that selected Iranian isolates clustered into two distinct 

groups within clade I, along with isolates from other parts of the world. Haplotype network 

analysis further supported these groupings. Notably, phylogenetic placement and strain-

level classification of the newly identified isolates showed that all seven Iranian isolates 

(PV579121–PV579127) clustered within the TYLCV-OM group, forming a distinct 

lineage. This close genetic relationship suggests a common evolutionary origin and 

supports the hypothesis that these isolates belong to a region-specific strain adapted to the 

environmental conditions of central Iran. Genetic diversity analyses revealed significant 

differences among virus populations from the surveyed regions. Furthermore, neutrality 

tests (Tajima’s D, Fu and Li’s D* and F*) and population genetic analyses provided 

evidence of purifying selection and recent population expansion. One significant 

recombination event was also detected using RDP4 software. Selection pressure analysis 

using FEL and MEME methods identified several codons under both positive and negative 

selection. Collectively, these findings provide a comprehensive picture of the genetic 

diversity and evolutionary dynamics of TYLCV in central Iran and offer valuable insights 

for developing effective regional disease management strategies. 
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برگ زرد  یدگیچیپ روسیو یپوشش نیژن رمز کننده پروتئ یتوال نییو تع هیتجز ،یمولکول ییشناسا

 رانیمناطق ا یاز برخ یفرنگدر مزارع گوجه یفرنگگوجه

  داود کولیوند نرجس ملکی، ، نسا رضوی
 شکده کشاورزی، دانشگاه زنجان، زنجان، ایرانکی، دانگیاهپزشگروه 

  Koolivand@znu.ac.ir مسئول:نویسنده 

 

 05/05/1404پذیرش:          20/04/1404بازنگری:          14/02/1404دریافت: 

 چکیده
 یاهیگ یهاروسیو نیترمخربز ا یکی( Tomato yellow leaf curl virus; Begomovirus coheni) یفرنگبرگ زرد گوجه یدگیچیپ روسیو

و  یابیمنظور ردمطالعه به نیدر ا است. جهان قرار گرفته یاهیمهم گ روسیده و انی، در میفرنگدر مزارع گوجه دیشد یهاخسارت جادیاست که با ا

انجام شد.  نیو ورام زدیصفهان، طق امنا یفرنگمزارع گوجه یدر برخ یروسیو یبه آلودگ کمشکو اهانیاز گ یبردارنمونه روس،یو نیتنوع ا یبررس

انجام شد.  روسیو V1ژن  یاختصاص یآغازگرها ( توسط جفتPCR) مرازیپل یارهیبا واکنش زنج یابیکل از بافت برگ، رد DNAپس از استخراج 

شدند.  یابییتوال هیهفت جدا تاًیشد که نها رینمونه مشکوک تکث 12در  بازجفت  ۶70 یبیبه طول تقر یاقطعه ،مرازیپل یارهیواکنش زنجطی 

-Neighbor یهابا استفاده از روش ییتبارزا یهالیو تحل هیشده و تجز یسازفیردهم NCBIداده  گاهیموجود در پا یهایحاصل با توال یهایتوال

Joining در نرم افزار ،MEGA 11 همراه  زیدر دو گروه متما یرانیمنتخب ا یهاهیاز جدا یبرخیی تبارزا یهالیو تحل هیتجز. براساس نتایج انجام شد

 یبررس ن،یکرد. علاوه بر ا دیرا تأئ هایبندگروه نیا زین یپیشبکه هاپلوت لیشدند. تحل یبندطبقه 1در شاخه  ایمناطق دن ریاز سا هاهیاز جدا یبا برخ

قرار دارند که  TYLCV-OMدرون خوشه  هاهیجدا نیا یامتم که ادنشان د شدهییتازه شناسا یهاهیجدا هینوع سو نییو تع ییتبارزا گاهیجا قیدق

 طیو سازگار با شرا زیمتما یامنطقه نیاستر کیبه  هاهیجدا نیتعلق ا هیالگو، فرض نیهاست. امشترک آن یو منشأ تکامل یکیژنت یکینزد انگریب

 یمناطق مورد بررس یهاتیجمع نیب دارادهنده تفاوت معننشان یکیتنوع ژنت لیو تحل هی. تجزکندیم تیرا تقو رانیا یخاص مناطق مرکز یطیمح

 یسازاز انتخاب خالص یشواهد یو مولکول یتیجمع یزهایآنال ریو سا Fو  Tajima’s D  ،Fu and Li’s Dبودن یخنث یهابود. افزون بر آن، آزمون

 ییشناسا RDP4افزار معنادار با استفاده از نرم یبینوترک دادیرو کی یبررس مورد هایدر بین جدایه ن،یارائه کردند. همچن تیجمع ریو گسترش اخ

 نیقرار دارند. ا یمنف ایمثبت  یها تحت فشار انتخاباز کدون ینشان دادند که تعداد  MEMEو  FEL یهابا روش یفشار انتخاب یهاشد و آزمون

در  تواندیکه م دهدیارائه م رانی( انیو ورام زدی)اصفهان و  یمرکز در مناطق TYLCV یتکامل ییایو پو یکیجامع از تنوع ژنت یریتصو هاافتهی

 باشد. دیمف یادر سطح منطقه یماریکنترل ب یمؤثر برا یتیریمد یراهبردها نیتدو

 فرنگیزرد گوجه یدگیچیپ روسیبالک، و دیسف ،یمولکول یابیرد ،یکیتنوع ژنت ،ییتبارزا زیآنالکلمات کلیدی: 

 

 مقدمه

از  .Solanum lycopersicum L یبا نام علم یفرنگگوجه

 اهانیگ نیتریمیاز قد یکی( Solanaceae) انیخانواده بادنجان

عنوان به ینیزمبیکه پس از س دیآیدر جهان به شمار م یزراع

. شودیشناخته م یاهیو تغذ یمهم از نظر اقتصاد یسبز نیدوم

 شده،یآورفر ایخام  تمصرف گسترده به صور لیبه دل اهیگ نیا

 & Seymour) کندیم فایانسان ا ییغذا میدر رژ یاتینقش ح

Rose 2022ملل  ی(. براساس گزارش سازمان خواربار و کشاورز

 2022در سال  رانیدر ا یفرنگگوجه دیتول زانی(، مFAOمتحد )

هزار  77به  کیآن نزد رکشتیتن و سطح ز ونیلیم 4/3حدود 

محصول در سبد  نیا ژهیو تیاهم انگریب کههکتار بوده است، 

دارا  لیبه دل ن،یکشور است. افزون بر ا یو اقتصاد کشاورز ییغذا

 دها،یکاروتنوئ ریارزشمند نظ یهیثانو یتیمتابول باتیبودن ترک

در ارتقاء  تواندیم یفرنگگوجه ک،یفنول یدهایو اس دهایفلاونوئ

 (.Seymour & Rose 2022کند ) فایا یسلامت انسان نقش مهم

 یاز محصولات زراع یاریهمانند بس یفرنگگوجه ن،یوجود ا با

عوامل زنده  دیدر مراحل مختلف رشد خود در معرض تهد گرید

 هاروسیو ژهینماتدها و به و ها،یها، باکتراز جمله قارچ زایماریب

 تیفیعملکرد و ک دیموجب کاهش شد تواندیقرار دارد که م

 یفرنگمهم گوجه یروسیو یهایماریب انیمحصول شود. از م

 :Cucumber mosaic virus) اریخ کییموزا روسیبه و توانیم

CMVیفرنگگوجه کییموزا روسی(، و  (Tomato mosaic 
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virus: ToMVیفرنگگوجه یالکه یپژمردگ روسی(، و (Tomato 

spotted wilt virus: TSWVروگوز  یاقهوه روسی(، و

(  Tomato brown rugose fruit virus: ToBRFV) یفرنگگوجه

 Tomato yellow) یفرنگبرگ زرد گوجه یدگیچیپ روسیو و

leaf curl virus: TYLCV( اشاره کرد  )Panno et al. 2019; 

Ong et al. 2020; García-Estrada et al. 2022 .) 

 یفرنگبرگ زرد گوجه یدگیچیپ روسیو ان،یم نیا در

(TYLCVبه دل )نیتراز مهم یکیگسترده،  یهاخسارت لی 

از مناطق  یاریدر بس یفرنگگوجه دیتول یکننده عوامل محدود

به جنس  روسیو نی. اشودیجهان محسوب م یدیتول

Begomovirus  از خانوادهGeminiviridae  تعلق دارد که توسط

 ایبه صورت پا ،Bemisia tabaci( Gennadius 1889) ،دبالکیسف

که  یمعن نیبد د،شویمنتقل م یریتکث-یو به روش گردش

 .Kil et alدر بدن ناقل را دارد ) ریتکث ییمذکور توانا روسیو

با درصد کم  یفرنگدر گوجه روسیو نی(. گزارش انتقال ا2016

 .(Kil EuiJoon et al. 2016)انجام شده است  زیتوسط بذر ن

TYLCV یهاخانواده انیدر م یعیوس یزبانیدامنه م یدارا 

  Fbaceaeو    Solanaceae ،Malvaceaeاز جمله  یاهیمختلف گ

هرز  یهاعلف یهااز گونه یاریبس یزراع اهانیاست و علاوه بر گ

 Bananej 2016; Fidan et) کندیآلوده م زیرا ن ینتیز اهانیو گ

al. 2019روسی(. و TYLCV یهاو گلخانه مزارعاز  شتریب 

و  ستانیاز جمله س یو جنوب یمرکز یهااستان یفرنگگوجه

هرمزگان، فارس و  ،یخراسان رضو زد،یتان، کرمان، لوچسب

حال، دامنه  نیاست، با ا افتهیخوزستان مشاهده و گسترش 

 ریاز تاث هاییو گزارش ستین یفرنگآن محدود به گوجه یزبانیم

 رای(، خ.Capsicum anuum L) فلفلمزارع  یدر برخ روسیو نیا

(Cucumis sativus L. ،)زرد ) ونجهیMelilotus officinalis (L.) 

Pall.جی(، هو (Dacus sp.شنبل ،)لهی (Trigonella sp.پن ،).رکی 

(Malva sp.ثبت شده است همچن )از جمله  یزراع اهانیگ نی

 Phaseolus) یچشم بلبل ایلوب ،ایفلفل قرمز، فلفل دلمه

vulgaris L.پرده هرز، عروسک پشت هایو از علف  اری(، خ

(Physalis alkekenge L.پن ،)رکی (Malva sylvestris L. ،)

 Chenopodium(، سلمه تره ).Heliotropis spآفتاب پرست )

album L.یزی(، تاجر (Solanum nigrum L. و سوروف )

(Echinochloa crusgalli (L.) P.Beauv.به عنوان م )یهازبانی 

 (. Bananej, 2016شدند ) بتو ث یمعرف روسیو نیا یعیطب
 یاشغال نیدر فلسط 1930در دهه  روسیو نیبار ا نینخست

 یبرا زین رانی( و در اCohen & Harpaz 1964شد ) ییشناسا

 Hajimorad)  دیکشور گزارش گرد یاز مناطق جنوب بارنینخست

et al. 1996; Yazdani-Khameneh & Golnaraghi 2017 .)

 یمختلف یهاتاندر اس TYLCVاند که نشان داده یمطالعات بعد

و بلوچستان، هرمزگان، کرمان، بوشهر،  ستانیس از جمله

مازندران، گلستان، تهران  ،یخوزستان، خراسان، اصفهان، مرکز

 اهانی(. گShirazi et al. 2014; Bananej 2016دارد ) وعیش زدیو 

و  یزرد لیاز قب یعلائممعمولاً  TYLCVآلوده به  یفرنگگوجه

کوچک  ل،گ زشیر ،یرشد، کوتولگ اهشها، کبرگ یدگیچیپ

را  وهیم یفیو ک یو کاهش کمّ ییانتها یهابرگ دیشدن شد

 (.;Yan et al. 2021 Prasad et al. 2020) دهندینشان م

 یحلقو یارشتهتک DNAمولکول  کیاز  TYLCV ژنوم

(ssDNAبه طول تقر )شده است  لیتشک لوبازیک  7/2 یبی

(Prasad et al. 2020ا .)باز  یژنوم شش قاب خواندن نی(ORFs )

 C4تا  C1و چهار ژن  یروسیرشته و یرو V2و  V1شامل دو ژن 

(. Marchant et al. 2020) کندیم یرشته مکمل را رمزگذار یرو

انتقال توسط حشرات  یرا که برا روسیو یپوشش نیپروتئ V1ژن 

 نیپروتئ V2که ژن  یدر حال کند،یم یاست رمزگذار یضرور

مرتبط با  نیپروتئ C1ژن  .کندیم یرا رمزگذار روسیو یحرکت

و سرکوبگر  یسیکننده رونوفعال نیپروتئ C2ژن  ،یهمانندساز

و  ،یکننده همانندسازتیتقو نیپروتئ C3، ژن RNA یخاموش

 یماریعلائم ب جادیکه در ا کندیم یاررا رمزگذ ینیپروتئ C4ژن 

 Prasad et al. 2020; Liنقش دارد ) RNA یو سرکوب خاموش

et al. 2022 .) 

 یبررس تیو اهم TYLCV یتوجه به ساختار ژنوم با

 یبرا یلیتحل یاز ابزارها یریگآن، بهره یکیژنت یهایژگیو

 ینقش مهم روسیو نیا ییو روابط تبارزا یکیتنوع ژنت مطالعه

جا که . از آنکندیم فایآن ا یبندو طبقه یدر درک روابط تکامل

وقوع  ،چون جهش یعوامل ریتحت تاث یاهیگ یهاروسیو

 ییبالا یکیمعمولا از تنوع ژنت یو فشار انتخاب یبینوترک

 لیتحل یبرا تیجمع کیژنت یهاروش یریکارگبرخوردارند، به

مانند  ییهالی(. تحلRubio et al. 2020است ) یتنوع ضرور نیا

 یفشار انتخاب یابیارز ،یپیهاپلوت شبکه ،یدیبرآورد تنوع نوکلئوت

در کنار  Li’s Dو  Tajima’s D ،Fu ندانم یطرفیب یهاو آزمون

اطلاعات  توانندیم یبینوترک ییو شناسا ییتبارزا یهالیتحل

و  یتیجمع خچهیتار ،یکیساختار ژنت یدرباره یارزشمند

 Martinفراهم سازند ) یروسیو یهاتیجمع یتکامل یسازوکارها

et al. 2015; Zhang et al. 2024.) 

 گسترده رکشتیسطح ز ،یفرنگجهگو یاقتصاد تیتوجه به اهم با

 یناش ریچشمگ محصول در مناطق مختلف کشور و خسارت نیا

ها، پژوهش حاضر با هدف در مزارع و گلخانه TYLCVاز ابتلا به 
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رمز  V1 یقطعه ژنوم یوالت لیو تحل هیتجز ،یکیتنوع ژنت یبررس

 یدر برخ TYLCV روسیو ییو شناسا یپوشش نیکننده پروتئ

 رانیدر مرکز و جنوب ا یفرنگکشت گوجه یمناطق عمده

 و اجرا شد. یطراح

 

 هامواد و روش

 روسیو یابیو رد یبردارنمونه
کشت  های، از مزارع و گلخانه1402اواخر تابستان  در

کرون،  ران،یاصفهان )ت یهامناطق استان یدر برخ یفرنگگوجه

 سوریشده و فیبر اساس علائم توص نی( و ورامزدی) زدیدهاقان(، 

صورت گرفت.  یبردارنمونه فرنگیبرگ زرد گوجه یدگیچیپ

شامل  یروسیمشکوک به علائم و یاهینمونه گ 2۸تعداد 

و به  یآورجمع یبرگ و کوتولگ یزرد ،یبدشکل ،یدگیچیپ

 یبرا -۸0 زریها در فراز نمونه یمنتقل شد. بخش شگاهیآزما

 راج  استخ یبرا گریو بخش د دیگرد رهیذخ یبعد یهااستفاده

DNA  .استفاده شد 

 
 فرنگیبرگ زرد گوجه یویروس پیچیدگ یمولکول ییشناسا

با استفاده از  یمورد بررس یهااز نمونه DNA استخراج

انجام گرفت.   راتییتغ یبا اندک  Gambino et al. 2008روش

 ینگهدار یحل و برا زهیونیآب د تریکرولیم 30در  DNAرسوب 

 یبلندمدت در دما ینگهدار یبرا  -C 20 یمدت در دماکوتاه

°C ۸0- تیفیو ک تیکم یبررس یبرا. دیدگر رهیذخ  DNA 

ژل آگارز  یاستخراج شده، از دستگاه نانودراپ و الکتروفورز رو

 قیاز طر TYLCV روسیو یابیدرصد استفاده شد. رد کی

 یاختصاص یبا استفاده از آغازگرها مرازیپل یارهیواکنش زنج

 ( انجام شد.CP) یپوشش نیپروتئ یکننده مزر V1ژن   هیناح

(Forward: CGCCCGTC TCGAAGGTTC, Reverse: 

GCCATATACAATAACA AGGC .)یاآغازگرها قطعه نیا 

 .کنندیم ریجفت باز را تکث ۶70حدود 

 5/12یی در حجم نها (PCRمراز )ای پلیزنجیره واکنش

 Master تریکرولیم 25/۶انجام شد:  ریز یشامل اجزا تریکرولیم

Mix 2X  ،2 10و معکوس ) میمستق یاز آغازگرها تریکرولیم 

، نانوگرم( 500) استخراج شده DNA تریکرولیم 5/2(،  کومولیپ

 PCRواکنش  ییدما طی. شرازهیونیآب د تریکرولیم 75/1و  

 4به مدت  C94در  هیاول یسازمرحله واسرشته کیشامل 

 30به مدت  C 94ر د یسازشامل: واسرشته کلیس 35 قه،یدق

گسترش در   ه،یثان 30به مدت  C 52 اتصال آغازگرها در ه،یثان

C 72  در  ییبسط نها ه،یثان 40به مدتC 72  5به مدت 

 T100 Thermalمدل  کلریها در دستگاه ترموسا. واکنشقهیدق

Cycler (Bio-Rad) شد. محصولات مانجاPCR   ژل آگارز  یرو

 Gelتگاه د و با استفاده از دسدرصد الکتروفورز شدن کی

Documentation  مشاهده و اندازه قطعات با کمک نشانگر

 زده شد. نیمناسب تخم یمولکول

 
 قطعات تکثیر شده یتوال نییتع

مثبت )چهار نمونه از اصفهان،  یهانمونه PCRمحصول  هشت

 می(، به همراه آغازگر مستقنیو دو نمونه از ورام زدیدو نمونه از 

به  تریکرولیم 30( در حجم کومولیپ 5ه )س مربوطو معکو

دو طرفه  یابییو توال دیارسال گرد نوههیس یفناور ستیشرکت ز

 افتیدر Textو  Fasta یهاحاصل در فرمت یهایانجام شد. توال

 Chromas v2.6افزار خام با استفاده از نرم یهایشدند. توال

 نییو تع سرویوجود و دییتا یشدند. برا شیرایو و یبررس

 BLAST زیشناخته شده، آنال یهاهیجدا ریبا سا هایشباهت توال

 /NCBI  ( (http://www.ncbi.nlm.nih.gov یداده گاهیدر پا

BLAST/ رفتانجام گ. 

 
 ییتبارزا لیو تحل هیتجز

نوع نژاد  یبررس نیو همچن ییروابط تبارزا یبررس جهت

 یهاهیجدا ریساو  رانیا TYLCV  نیشده ب یابیرد  یهاهیجدا

افزار  با استفاده از نرم V1ژن  یهایثبت شده در جهان، توال

MEGA (version. 11) بر  ییتبارزا یهاشدند. درخت فیردهم

 Maximumو  Neighbor-Joining (NJ) یهااساس روش

Likelihood (ML)   11در نرم افزار  یتکرار اعتبارسنج 1000با 

MEGA با توجه به  ییدرخت تبارزا لیو تحل هیرسم شدند. تجز

درصد شباهت  سهیمقا یبرا نیشکل درخت انجام شد. همچن

 Sequence Demarcationافزار از نرم هایتوال نیب یدینوکلئوت

Tool (SDT)   یبررس یبرا ن،ی. همچنداستفاده ش 1.2نسخه 

با استفاده از  یاشبکه لیتحل ،ییبهتر ساختار روابط تبارزا

SplitsTree v4.17.1  و روشNeighbor-Net  انجام شد. به منظور

شده درخت  یابیرد دیجد یهاهی)نژاد( جدا هینوع سو نییتع

شامل  هاهیاز همه سو ییهاهیبا استفاده از جدا ییرزاتبا

(TYLCV-Mld, TYLCV-IR, TYLCV-IL, TYLCV-Gez, 

TYLCV-Ker, TYLCV-Bou, TYLCV-OM.رسم شد ) 

 
 روسیو یهاهیجدار د یبیوقوع نوترک یبررس

 با V1ژن  هیناح یهایدر توال یبیاحتمال وقوع نوترک یبررس
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 نیچند یریکارگو به RDP4  (version 4.8)افزاراستفاده از نرم

، RDP  ،GENECONV ،Bootscanمختلف شامل  تمیالگور

MaxChi ،Chimaera  ،SiScan  وSeq3  یدادهایانجام گرفت. رو 

توسط حداقل  دییو تا05/0کمتر از  p-valueبا مقدار  یبینوترک

 سه روش مختلف در نظر گرفته شدند.

 
 ایدن یهاهیجدا ریبا سا سهیو مقا تیجمع زیآنال

مورد  یهاهیجدا یتیو ساختار جمع یکیتنوع ژنت یبررس جهت

مورد استفاده قرار  DnaSP (version 6.10.01)افزار مطالعه، نرم

(، π)  یدیتنوع نوکلئوت زانیشامل م یآمار یهاگرفت. شاخص

(، تعداد Hd)  یپیتنوع هاپلوت زانی(، مh)  هاپیتعداد هاپلوت

بودن مانند آزمون  یخنث یها( و آزمونS) ختیچندر یهاگاهیجا

Tajima's D  و آزمونFu and Li’s D  وF ها محاسبه داده یبرا

 ریتحت تأث روسیو یهاتیجمع ایآ نکهیا یبررس یشدند. برا

گلوگاه  ایانبساط  ری)نظ یتیجمع راتییتغ ای یعیب طبانتخا

شامل آزمون  یطرفیب یهااند، آزمون( قرار داشتهیکیژنت

Tajima's D آزمون  وFu and Li’s D  وF   مورد استفاده قرار

 یهاهیپافرکانس جفت عیتوز یموارد، الگو نیگرفتند. در کنار ا

وجود انبساط  یبررس ی( براMismatch Distributionتفاوت )

 DnaSPبا استفاده از  زین لیتحل نی. ادیرسم گرد یتیجمع ریاخ

 انجام شد.

 
 (Selection Pressure Analysis) یفشار انتخاب لیتحل
تحت فشار انتخاب مثبت  یدینوکلئوت یهاگاهیجا ییشناسا یبرا

رمز کننده  یهای، ابتدا توال TYLCVروسیو V1در ژن  یمنف ای

 رهیذخ NEXUSو به فرمت  یساز فیهمرد یپروتئین پوشش

 Datamonkey Adaptive نیدر بستر آنلا هالیشدند. سپس فا

Evolution Server  (https://datamonkey.org) یبارگذار 

 SLACمنظور استفاده شد:  نیا یبرا یشدند. سه روش اصل

(Single-Likelihood Ancestor Counting)  ،FEL (Fixed 

Effects Likelihood)  وMEME (Mixed Effects Model of 

Evolution)صورت خودکار به یدینوکلئوت ینیگزی. مدل جا

شد.  خابانت Datamonkeyدر  Model Selectionتوسط ابزار 

با  ییهااهگیهر کدون محاسبه شد و جا یبرا dN/dS (ω) ریمقاد

عنوان تحت فشار انتخاب مثبت در نظر به p < 0.1و  ω > 1مقدار 

 یهالیتحل یصورت جدول و نمودار برابه جینتا نیرفته شدند. اگ

 شدند. رهیذخ یبعد

 
 یپیشبکه هاپلوت لیتحل

 لیاز تحل ها،پیهاپلوت انیم ییروابط تبارزا نییتع یبررس یبرا

به  یساز فیحاصل از هم رد لیاستفاده شد. فا یپیشبکه هاپلوت

 ی. برادیوارد گرد PopART v1.7افزار به نرم NEXUSفرمت 

 TCS (Templeton, Crandall and تمیساخت شبکه، از الگور

Sing) اتصال  احتمالحداکثر  یاستفاده شد که بر مبنا

شده است.  یبا حداقل تعداد جهش طراح هاپیهاپلوت

 یها براآن نیب یهاو تعداد جهش شدهییناساش یهاپیهاپلوت

بر اساس  پیوتهر هاپل یرسم شبکه به کار گرفته شدند و فراوان

 یکیگراف یهای. خروجدیمربوطه محاسبه گرد یهاهیتعداد جدا

 ( آماده شد.Adobe Illustrator)مانند  یکیافزار گرافدر نرم

 

 نتایج و بحث

 یهانمونه یشده روانجام یظاهر یهایبر اساس بررس

شده، علائم ارائه یرهایاز مناطق مختلف و تصو شدهیآورجمع

 Tomato yellow leaf curl روسیبه و یآلودگ مربوط به کیپیت

virus (TYLCV)  های (. بوته1به وضوح قابل مشاهده بود )شکل

آلوده شده  یماریب نیفرنگی که در مراحل اولیه رشد به اگوجه

بود.  افتهی کاهش شدت به هابودند، کوتوله مانده و اندازه آن

فنجانی  ند،افتی توسعه آلودگی از پس بلافاصله که هاییبرگ

 هاییبرگ اما. بود برگشته پایین طرف به هاشکل شده و لبه آن

 لبه و بودند زرد و بدشکل مانده، کوچک آمدند، وجود به بعدا که

بالا برگشته بود، که همه از علائم مشاهده شده در  رفط به هاآن

علائم شامل  نی(. ا1شده است )شکل  یجمع آور هاینمونه

 یهابرگ ژهیوها بهبرگ دیشد یدگیچیپ ،یرگبرگ نیب یزرد

و  یدگیها، چروکشدن برگ میضخ اه،یگ دیشد یکوتولگ ،یفوقان

ناقص بود.  یدهگل یهاخوشه ایها موارد سقط گل یدر برخ

 یبرخ کهیطورمختلف متفاوت بود، به یهاشدت علائم در نمونه

 یرادا یهاتا متوسط نشان دادند )مانند برگ فیها علائم خفبرگ

علائم  گرید یدر برخ کهیمحدود(، در حال یزرد ای یدگیچیپ

ها نمونه یبرخ نی(. همچن1بود )شکل  افتهیشدت توسعه به

از  یناش تواندیبودند که م یفاوتدهنده علائم متنوع و متنشان

 یحت ایو  یروسیو هیسو اینژاد  کیاز  شیزمان به بهم یآلودگ

 یهاتطابق کامل با گزارشم در علائ نیباشد. ا هایروسیو ریسا

و  یاترانهیدر مناطق مد TYLCV یاز آلودگ نیشیپ

 .Navot et al. 1991; Hanson et alاست ) یریگرمسمهین

2000; Prasad et al. 2020یظاهر یهاافتهی ،ی(. به طور کل، 

 یو بررس روسیحضور و یمولکول دییتأ یبرا یمناسب نهیزمشیپ

 .آوردیمختلف فراهم م یهاتیآن در جمع یکیساختار ژنت شتریب
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 مرازیپل یارهیواکنش زنج
ژن  یبرا یاختصاص یبا استفاده از آغازگرها PCRواکنش   جینتا

 ری، منجر به تکثTYLCV  روسیو یپوشش نیرمز کننده پروتئ

DNA  نیباز در هشت نمونه از بجفت ۶70 یبیبه طول تقر 

که  یهانمونه ریدر سا هکیشده بود. در حال یبررس هاینمونه

نشد. ریتکث  DNAبودند باند  یروسیعلائم مشکوک و یدارا یحت

سالم و فاقد علائم به  اهانیبا توجه به استفاده از گ نیهمچن

  ریتکث یباند زنی هانمونه نیدر ا یعنوان شاهد منف

واضح در چاهک مربوط به کنترل  DNAنوار  کیحال  نینشد با ا

 نی. همچندینمایم دییه صحت واکنش را تأمثبت مشاهده شد ک

نکرد که  دیتول یباند چی)آب مقطر( ه یکنترل منف در

 جینتا نیواکنش است. ا یو صحت اجرا یدهنده عدم آلودگنشان

 یهاشده در نمونهمشاهده یکاملاً با علائم ظاهر یمولکول

 اهانیرا در گ TYLCVراستا بود و حضور هم شدهیآورجمع

 نمود. دییأئم تعلا یدارا

 

 

 

 

 

 

 

 

 

ها، پیچیدگی و زردی برگ شده در گیاهان آلوده شامل علائم مشاهده. فرنگیویروس پیچیدگی برگ زرد گوجهفرنگی به . علائم آلودگی گوجه1شکل 

 .باشدمی ها در انتهای بوتهفاصل میانگرهتغییر شکل برگ و کاهش 
Figure 1. Symptoms of tomato infection by Tomato yellow leaf curl virus (TYLCV). Symptoms include leaf curling, 

yellowing, leaf deformation, and reduced internode at the apical parts of the plant. 

 ترسیم شده ییو درخت تبارزا یروابط تکامل یبررس
 قیتحق نیشده در ا یابیرد هایهیجدا گاهیجا  یبررس یبرا

برگ  یدگیچیپ روسیمختلف گزارش شده از و ینژادها نیدر ب

 یکیقرابت ژنت زانیو م یروابط تکامل نییو تع یزرد گوجه فرنگ

 نیکه در ا یفرنگبرگ زرد گوجه یدگیچیپ روسیو یهاهیجدا

شدند، از  یتوال نییو تع یجداساز رانیمختلف ا یمطالعه از نواح

که رمزکننده  V1کامل ژن  یلتوا هیبر پا ییتبارزا لیو تحل هیتجز

( است استفاده شد. coat protein gene; CP) یپوشش نیپروتئ

و   Neighbor Joiningرسم شده با روش   ییدرخت تبارزا

Maximum Likelhood شکل درخت و محل  یاز نظر توپولوژ(

درخت  لیدل نینداشتند و به هم یتتفاو( هاقرار گرفتن شاخه

( 2ارائه شده است )شکل  قیتحق نیادر  NJرشم شده با روش 

افزار مناسب در نرم یدینوکلئوت ضیاز مدل تعو یریگکه با بهره

MEGA11  هیحاصل نشان داد که هفت جدا جی. نتادیگرد میترس 

-TY7 (PV579127تا  TY1 یهابا نام شدهییشناسا یرانیا

PV579121) قرار گرفته و  یمختلف( های)شاخه یهادر خوشه

 ییایمناطق جغراف یهاهیبا جدا یکیموارد شباهت نزد یدر برخ

، PV579121 یهاهینشان دادند. جدا قایو آفر انهیاز خاورم یخاص

PV579122  وPV579123  به هم  کینزد ییخوشه تبارزا کیدر

شده از ثبت یهاهیبا جدا ییبالا یکیقرار گرفته و قرابت ژنت

سه  نی(. ا2شکل نشان دادند ) هیعراق، عمان و سور یکشورها

 ،یدینوکلئوت یدر سطح توال %9۸از  شیبا شباهت ب هیجدا

 تواندیهستند که م یامنشأ مشترک منطقه کی انگریاحتمالاً نما

 نیتوسط ناقل یعیانتقال طب ایآلوده  اهانیاز تبادل بذر، گ یناش
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 .اشدب هادبالکیمانند سف

 کیدر  PV579125و  PV579124 یهاهیمقابل، جدا در

از  ییهاهیشباهت را با جدا نیشتریه متفاوت قرار گرفتند و باخش

 ییشباهت بالا زین هیدو جدا نیداشتند. ا منیو  یعربستان سعود

 یهاهیبا جدا ییاز نظر تبارزا یدارند ول گریکدی( با %97از  شی)ب

TY1  تاTY3  از آن است  یحاک جینتا نی(. ا2فاصله دارند )شکل

 یمتفاوت کیولوژیدمیاپ یرهایاز مساست  ممکن هیدو جدا نیکه ا

دچار  یخاص یمیاقل طیدر شرا نکهیا ایبه کشور وارد شده باشند 

  TY7و TY6 یهاهیجدا گر،ید یسو از اند.شده یکیژنت زیتما

(PV579127  وPV579126 ) شاخه مستقل و نسبتاً دورتر  کیدر

 یکیدنز نیشتریشدند و ب یبندخوشه یرانیا یهاهیجدا ریاز سا

و مصر نشان دادند  ترهیاز سودان، ار ییهاهیرا با جدا یکیژنت

و  هیدو جدا نیدهنده منشأ متفاوت اموضوع نشان نی(. ا2)شکل 

 ریبا سا سهیها در مقادر آن شتریب یکیژنت راتییوقوع تغ ای

 ییحاضر در کشور است. در مجموع، درخت تبارزا یهاهیجدا

 رانیدر ا شدهییشناسا TYLCV یهاهیآن است که جدا انگریب

مختلف  یهستند و منشأها یقابل توجه یکیتنوع ژنت یدارا

تنوع  نیاست. ا لها محتمآن یبرا کیولوژیدمیو اپ ییایجغراف

 یمساعدتر طیکشور که شرا یو مرکز یجنوب یدر نواح ژهیوبه

مشاهده  شتریوجود دارد، ب روسیناقل و گسترش و تیفعال یبرا

 شد.

 روسیو یهاهیجدا انیم ییروابط تبارزا یسررب منظوربه

با  ییتبارزا یادرخت شبکه ،یفرنگبرگ زرد گوجه یدگیچیپ

بر  Neighbor-Net  تمیو الگور SplitsTree4افزار  استفاده از نرم

روش، برخلاف  نی(. ا3شد )شکل  میترس V1ژن  یتوال هیپا

 هیفرض نیچند زمانهم شیامکان نما ،یسنت ییتبارزا یهادرخت

 ،یبینوترک یهاگنالیس ییشناسا یو برا کندیرا فراهم م یتکامل

 تیساختار جمع یهایدگیچیو پ ،ییتبارزا یهایناسازگار

 دیجد یهاهیجدا ز،یآنال نیا در مناسب است. اریبس یروسیو

 یها( با رس شمارهTY7تا  TY1) قیتحق نیآمده در ادستبه

PV579121  تاPV579127 یهاهیاز جدا یاجموعهبه همراه م 

(. 3قرار گرفتند )شکل  سهیمورد مقا GenBankمرجع موجود در 

 دیجد یهاهیهمه جدا شود،یمشاهده م 3گونه که در شکل همان

 یشاوندیاز خو یمتراکم و مجزا قرار دارند که حاک شهخو کیدر 

خوشه  نیهاست. اآن یگروهدرون نییپا یکیو تنوع ژنت کینزد

 انهیو خاورم ترانهیمنطقه مد یاز کشورها ییهاهیجدا یکیدر نزد

 GU076454، و KT990215 ،MF429939 یهابا رس شماره

 باشدیم هاهین جدایبا ا یکیقرابت ژنت دهندهگرفته که نشان یجا

، NC_004044مانند   ییهاهیمقابل، جدا در (.3)شکل 

EF011559 ،AJ420316   وNC_000869 و دورتر  یهادر شاخه

ها آن یکیژنت ییاز واگرا یاند که حاکقرار گرفته یانهجداگا

  یاشکل شبکه ن،یاست. همچن یرانیا یهاهینسبت به جدا

آمده از دست( بهreticulate network ای یلی)شبکه مستط

 ییتبارزا یهاگنالیوجود س انگری، بNeighbor-Net تمیرالگو

فشار  ،یبینوترک یهادادیرو لیبه دل تواندیمتناقض بوده که م

 یروسیو یهاتیجمع نیب یمهاجرت ژنوم ایمتفاوت  یانتخاب

 مختلف باشد.

 یدر  گروه نژادها PV579127تا  PV579121 یهاهیجدا

TYLCV-OM استرپ بوت یبالا ریبا مقاد رگروهیشامل سه ز

هاست. آن یبالا یکیژنت یکینزد انگریشدند که ب یبنددسته

 هیهمراه با جدا PV579126 و PV579124 یهاهیجدا

GU076453  قرار  77استرپ با مقدار بوت رخوشهیز کیدر

 رخوشهیز زین PV579125و  PV579127 یهاهیگرفتند. جدا

  یهاهیجدا ن،یدادند. همچن لتشکی ٪۸9 تیرا با حما ییمجزا

PV579123 ،PV579121   وPV579122  با  رگروهیز کیدر

و  PV579121شدند، اگرچه  یبندطبقه 95استرپ مقدار بوت

PV579122 نشان دادند یشتریب یهاگروه، تفاوت نیدر درون ا. 

شده در  یابیتازه رد یهاهیآن است که جدا انگریب جینتا نیا

 زیمتما یاهیناح نیاستر کیمتعلق به  ادیبه احتمال ز قیتحق نیا

 یهستند که منشأ تکامل TYLCV-OMتحت عنوان  TYLCVاز 

گروه دارند.  نیدر درون ا یمحدود یکیع ژنتمشترک و تنو

تعلق  یهیفرض ها،نیاستر ریخوشه از سا نیمشخص ا یجداساز

مستقل و احتمالاً سازگار با  یکینژاد ژنت کیبه  هاهیجدا نیا

مورد مطالعه را  خاص منطقه زبانیم اهانیگ ای یطیمح طیشرا

 . کندیم تیتقو

 
 یتیجمع یهاآزمون

 DnaSPافزار با استفاده از نرم یکیژنت یپارامترها لیتحل

(Rozas et al. 2017) ینشان داد که هر سه شاخه مورد بررس 

Clade1 ،Clade2   وClade3 بالا ) یپیتنوع هاپلوت یداراHd = 

بودند  هاهیجدا نیمشترک ب پیهاپلوت( بوده و فاقد هرگونه 1

( و S = 282) کیمورفیپل یهاگاهیتعداد جا نیشتری(. ب1)جدول 

مشاهده شد  Clade3( در η = 385) یدینوکلئوت یهاتفاوت

تنوع  زانیم نیشتریب یدارا نیشاخه همچن نی(. ا1)جدول 

 = k) یتفاوت جفت نیانگی( و مπ = 0.22463) یدینوکلئوت

 اریبس یکیتنوع ژنت انگریسه شاخه بود که ب انی( در م143.76

نسبتاً  ریو مقاد هیجدا 2با تنها  Clade2  ،آن است. در مقابل یبالا

 = ω) ییبالا dN/dS زین kو  π یهااز لحاظ شاخص ترنییپا
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بر  یاز انتخاب مثبت قو یناش تواندی( نشان داد که م4.701

و  جهیرمزکننده باشد، هر چند به منظور حصول نت یهاگاهیجا

 نیادر  یشتریب هایهیبهتر است تعداد جدا تر یواقع لیتحل

 .دشون یشاخه بررس

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
 

 

 

 

 

 
 

 
 

( تعیین استرین الف. V1ژن توالی نوکلئوتیدی بر اساس  فرنگیپیچیدگی برگ زرد گوجه روسیو هایهیجدا ییتبارزا لیتحلتجزیه و  .2شکل 

( ب. GTR+G4 مدلو   Maximum Likelhoodبا روش  MEGA11های مختلف در نرم افزار های استرینهای ردیابی شده بر اساس توالیجدایه

در درصد  50درجه اطمینان بیش از  شده است. بازسازی Mega 11که در نرم افزار   Neighbor-Joining براساس روشتعیین جایگاه تبارزایی 

 انددیابی شده در تحقیق بصورت پر رنگ مشخص شدههای ایرانی رهیداده شده و جدا شیها نماشاخه یبالا
Figure 2. Phylogenetic analysis of Tomato yellow leaf curl virus (TYLCV) isolates based on the nucleotide sequence of 

the V1 gene. a) Strain classification of the detected isolates was performed by comparing their sequences with known 

reference strains using the Maximum Likelihood method and the GTR+G4 model in MEGA11. b) Phylogenetic 

relationships were reconstructed using the Neighbor-Joining method implemented in MEGA11. Bootstrap values greater 

than 50% are shown above the branches, and the Iranian isolates identified in this study are highlighted in bold. 
 

 یتمام( در ω) یمعنبه هم یمعنرهمیغ یهاینیگزینسبت جا

در  70/4تا   Clade 1 در  5۸/1از  بود، 1 از تربزرگ هاشاخه

Clade 2 یتکامل ریدهنده حضور انتخاب مثبت در سکه نشان 

است.  شدهیبررس یهاتیجمع یدر تمام TYLCV روسیو

از  شدهییسه شاخه شناسا نیب یکیژنت زیتما یمنظور بررسبه

مورد  Fstو   Ks ،Kst ،Z ،Snn  یها، شاخصTYLCV یهاهیجدا

 یحاک Clade 2و  Clade 1 نیب سهیمقا جیقرار گرفتند. نتا یابیارز

 Pبود ) Fst = 0.642و  Kst = 0.31با  یکیژنت داریمعن زیاز تما

شد  دییتأ زین Zو Snn (1.000 ) ی(، که با مقدار بالا0.01 >

 یداریاختلاف معن زین Clade 3و  Clade 1 سهی(. مقا2)جدول 

 > Kst = 0.34, Snn = 0.928, Fst = 0.482; Pرا نشان داد )

 یکی(. در مقابل، اختلاف ژنت5و  4، شکل 3و  2( )جدول 0.001

 ب الف
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 = Kstنبود ) داریمعن یاز نظر آمار   Clade 3و  Clade 2 نیب

0.13, Fst = 0.309; P < 0.05ینسب یکیدهنده نزد(، که نشان 

 ،یطور کل. بهباشدیم یکیدو شاخه از نظر ساختار ژنت نیا

مشاهده شد.  2و  1 هایشاخه نیب یکیژنت زیتما نیبالاتر

رشد  ای یعیانتخاب طب یاحتمال یهاگنالیس یمنظور بررسبه

( و π) یدی، شاخص تنوع نوکلئوتTYLCVیهادر شاخه تیجمع

نسبتاً  π یادار 1بودن محاسبه شدند. شاخه   یخنث یهامونآز

( بود که 224۶3/0 ) 3( نسبت به شاخه 04047/0 ) یترنییپا

شاخه است )جدول  نیکمتر در ا یدیدهنده تنوع نوکلئوتنشان

هر دو شاخه )به  یبرا Tajima’s D یمنف ری(. مقاد3، شکل 2

 یه از نظر آمار( مشاهده شد که اگرچ 50/0-و   30/1- بیترت

طور به توانندیاما م ،(4 ول(، )جدP > 0.10نبودند ) داریمعن

باشند.  تیجمع ریرشد اخ ای یدهنده حذف انتخاببالقوه نشان

 ی* براFu and Li’s D*, Fو  Tajima’s Dآزمون  جینتا

معنادار را نشان دادند  ریغ یول یمنف ریمقاد 3و  1 یهاخوشه

 ای تیجمع ریگسترش اخ کی انگریب تواندی(، که م3)جدول 

ها قابل خوشه نیب Fst ریباشد. مقاد فیضع یاهیانتخاب تصف

(، که ۶42/0 برابر Clade 2و  Clade1 نیب ژهیوتوجه بودند )به

. مقدار شاخص هاستتیجمع انیبالا م یکیژنت زیدهنده تمانشان

Snn هنده دبالا و معنادار بود، که نشان هاسهیدر اغلب مقا زین

ها است.خوشه نیمجزا در ب یتیساختار جمع

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 مختلف. ییای( از مناطق جغرافTYLCV) یفرنگبرگ زرد گوجه یدگیچیپ روسیو هایهیجدا V1ژن  یاز توال Splits یاشبکه لیتحل .3شکل 

 یکیو ساختار ژنت یروابط تکامل یمنظور بررسبه SplitsTreeر افزاشبکه با استفاده از نرم نیاند. اقرمز رنگ مشخص شده رهیبا دا یرانیا هایهیجدا

 شده است. یبازساز هاهیجدا نیب دهیچیپ
Figure 3. Splits network analysis based on the V1 gene sequences of Tomato yellow leaf curl virus (TYLCV) isolates 

from different geographic regions. Iranian isolates are indicated by red circles. The network was reconstructed using 

SplitsTree to investigate the evolutionary relationships and complex genetic structure among the isolate. 

 

مورد  ی( در طول توالπ) یدیشاخص تنوع نوکلئوت لیتحل

مختلف  یهاگاهیجا نیب تنوع زانیداد که منشان یبررس

 شود،یم دهیگونه که در نمودار داست. همان ریمتغ یدینوکلئوت

نوسان دارد   25/0 تا حدود  10/0 باًیتقر نیب یادر بازه πمقدار 

( در Sliding windowsمتحرک ) یهاشاخص در قالب بازه نیو ا

تنوع در  زانیم نیشتریب محاسبه شده است. یطول توال

مشاهده  یدینوکلئوت 500تا  400در حدود  ییهاتیموقع

با نرخ بالاتر جهش  ینواح انگریب تواندی(، که م۶)شکل  شودیم

 یبینوترک یندهایفرآ ای یعیانتخاب طب یفشارها ریتحت تأث ای

 ی( دارا100تا  0از  باًی)تقر یتوال یابتدا یباشد. در مقابل، نواح

ممکن است  (، که7و  ۶اند )شکل بوده π ریمقاد نیکمتر

 ینواح نیدر ا داریانتخاب پا ای شتریب یکیژنت دهنده ثباتنشان

از  یحاک π ریشده در مقادمشاهده راتیی(. تغ7باشد )شکل 

 تواندیبوده و م یتوال نیدر ا یکیتنوع ژنت یدر الگو یناهمگن

مهم و مناطق  یژن یهاگاهیجا ییشناسا یبرا ییمبنا عنوانهب

 .ردیقرار گ یتکامل ای یهدف مطالعات عملکرد
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 .(TYLCV) یفرنگبرگ زرد گوجه یدگیچیپ روسیمختلف و هایشاخه نی( بdN/dS) ی( و فشار انتخابπ) یدیتنوع نوکلئوت سهیمقا .4شکل 
Figure 4. Comparison of nucleotide diversity (π) and selection pressure (dN/dS) among different clades of Tomato yellow 

leaf curl virus (TYLCV). 

 روسیو V1ژن  یهایدر توال یفشار انتخاب یبررس یبرا

TYLCVیمعنرهمیغ یهاگاهیتفاوت جا زانی، م (dNو هم )یمعن 

(dSدر هر سا )آمده دستمحاسبه شد. نمودار به یدینواسیآم تی

( dN–dS) یمنف ریمقاد یدارا هاگاهیجا شترینشان داد که ب

 purifying) ینفم یغالب بودن فشار انتخاب انگریکه بهستند 

selectionمانند  یاز نواح یدر برخ ژهیوژن است. به نی( در ا

به طور  dN–dS زانیم 220و  1۸0، 130حدود  یهاتیموقع

 بارانیز یهادهنده حذف جهشبود که نشان یمنف یقابل توجه

 هاگاهیاز جا یشده است. تنها تعداد اندکمناطق محافظت نیدر ا

 یاز فشار انتخاب یناش تواندیبودند که م کمقدار مثبت اند یدارا

باشد. یتصادف راتییتغ ای فیمثبت ضع

 

   ی.فرنگبرگ زرد گوجه یدگیچیپ روسیمختلف و هایشاخه نی( بFST, Snn) یکیژنت زیتما سهی. مقا5شکل 

Figure 5. Comparison of genetic differentiation (FST, Snn) among different clades of TYLCV. 

در  یکدون یهاتینشان داد که اکثر موقع MEME لیتحل

قرار دارند.  ی( قویاهی)تصف یتحت انتخاب منف TYLCV روسیو

، 44، 25، 23، 22 یها)کدون یکدون تیحال، شش موقع نیبا ا

قرار  کیزودیشدند که تحت انتخاب مثبت اپ یی( شناسا۸9و  ۶7

(. 4د شد )جدول ییتا p ≤ 0.1 یامر با سطح معنادار نید و ادارن

از  یدر بخش سانرهمیغ راتییتغ یبالا یهانرخ هاتیسا نیا

انتخاب  یدادهاینشان دادند که به وقوع رو یلوژنیها در فشاخه

 خاص دلالت دارد.  یهایمش مثبت خاص در خط
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 یدینشان دهنده تنوع نوکلئوت Pi. یبرگ زرد گوجه فرنگ یدگیچیپ روسیو هایتیدر جمع V1در ژن  یدیتنوع نوکلئوت یبررس جی. نتا6شکل 

 است.  

Figure 6. The result of polymorphism trend along the coat protein genes in TYLCV populations, Pi stands for nucleotide 

diversity. 

 TYLCV سوریو V1که اگرچه ژن  دهندینشان م جینتا نیا

تحت  یکدون یهاتیاز موقع یعمدتاً حفظ شده است، اما برخ

در  دادهایرو نیاند و اقرار گرفته کیزودیانتخاب مثبت اپ ریتاث

مشاهدات  نیاند. ااتفاق افتاده یاز درخت تکامل یخاص یهاشاخه

 لهیوسکه به (Bemogo) بگومو یهاروسیو یتکامل ییایبا پو

 شود،یم تیهدا یمحل یهایو سازگار سوریو و زبانیتعاملات م

دارند. یهمخوان

 

 نی)پروتئ  V1در ژن  یمثبت و منف یتحت فشار انتخاب یهاکدون ییشناسا یبرا SLAC لیحاصل از تحل یکدون یهاتی. نمودار سا7شکل 

   .یفرنگبرگ زرد گوجه یدگیچیپ روسی( ویپوشش

Figure 7. SLAC site graph for identifying positively and negatively selected codons/sites in the V1 gene (coat protein). 

of Tomato yellow leaf curl virus. 

 یبینوترک لیتحل
 دادینشان داد که سه رو RDP4افزار با نرم یبینوترک زیآنال

 یرانیا هیرخ داده است. جدا هاهیجدا انیمستقل در م یبینوترک

PV579125  اند )شکل شرکت داشته دادهایرو نیاز ا یکیدر  زین

 یبینوترک ندیدر فرآ تیجمع نیدهنده نقش ا(، که نشان۸

 هیجدا یبیآمده نوترک ستبه د جی. بر اساس نتاباشدیم روسیو

PV579125 یشد که والد اصل ییشناسا بینوترک هیبه عنوان جدا 

 یهاافتهیبا  جینتا نیاست. ا LN680630 هیآن جدا نیا

SplitsTree در مرکز درخت  یرخطیغ یهاراستا بود و شاخههم

نشان  یبینوترک لیحاصل از تحل جی. نتاکندیم دییآن را تأ زین

در  ازیامت نیبا کسب بالاتر PV579125 یکه توال دهدیم

، SetDistP، و Consensus ،Parsimony Oهمچون  ییارهایمع
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. شودیشناخته م بیرکنوت یتوال کیبه عنوان  یاطور برجستهبه

 ندهیکه نما Consensus اریدر مع  43۸/0 ازیبا امت ،یتوال نیا

 هایتوال ریاست، بالاتر از سا لیمختلف تحل یهاروش یاجماع کل

، هر Parsimony T اریدر مع نی(. همچن۸قرار گرفته است )شکل

 یدگیچیدهنده پدارند که نشان یینسبتاً بالا ازیامت یسه توال

 بیدر ترک PV579125هاست، اما در مجموع، ساختار آن ییاتبارز

 دارد. زیمتما یعملکرد زیها نشاخص ریسا

 

 یالهینمودار م .RDP4افزار گوناگون در نرم یهاشده توسط شاخصمختلف محاسبه یازهایبر اساس امت بینوترک یهایتوال ییشناسا .8شکل 

با  های. توالدهدیمختلف نشان م یهابر اساس شاخص NC_000889، و PV579125 ،LN680830 یسه توال یرا برا یبینوترک ازیامت نیانگیم

 اند.داده شده شینما یسبز و آب مز،قر یهارنگ

Figure 8. Recombinant sequence identification based on various scoring metrics computed in RDP4. The bar chart 

presents the average recombinant scores for three sequences (PV579125, LN680830, and NC_000889) across different 

detection criteria. Sequences are represented in red, green, and blue, respectively. 

 

 Tomato روسیو V1مطالعه، بخش رمزکننده ژن  نیا در

yellow leaf curl virus  شدهی)رمزگذار رانیا یبوم هیجدا 7از 

، PV579121شامل  هاهیجدا نیشد. ا یتوال نیی( تعPV شوندیبا پ

PV579122 ،PV579123  ،)از اصفهان(PV579124  ،)از دهاقان(

PV579125 (، و نی)از ورامPV579126  وPV579127  ( زدی)از

 تمیبا استفاده از الگور ییچندتا یترازسازبودند. پس از هم

ClustalWافزار در فرمت مناسب وارد نرم های، توالPopART 

با استفاده از  هاپیتهاپلو ییتبارنماشبکه هم لیشدند. تحل

شد )شکل  دیتول V1تنوع ژن  هی، بر پاMedian-Joining تمیالگور

فرد منحصربه یهاپیتدهنده هاپلوها نشانگره ،شبکه نی(. در ا9

 یدینوکلئوت یهافاوتها معرف تآن نیهستند و خطوط ب

منطبق با آن  یهای. اندازه هر گره متناسب با تعداد توالباشندیم

 یهاپیتعنوان هاپلوبه داررشمارهیغ یهاوده و گرهب پیتهاپلو

طور به یرانیا یهاهینقش دارند. جدا یتکامل یرهایدر مس یفرض

در بخش  گریکدیبه  کیعمده در دو خوشه نسبتاً مجزا و نزد

 یهاهیشبکه قرار گرفتند. خوشه اول شامل جدا یقانفو

PV579121 ،PV579122 ،PV579123  وPV579125  بود که از

اند. خوشه منشأ گرفته نیاصفهان و شهرستان ورام یهااستان

بوده و به  PV579127و  PV579124 ،PV579126دوم شامل 

 یکیاند. نزدشده یجداساز زدیاز مناطق دهاقان و  بیترت

 انیبالا م یکیاز شباهت ژنت یدو خوشه حاک نیا یکیولوژتوپ

وجود  ،یاخوشه کیها و تفکحال فاصله نیهاست، با اآن

نشان  هاتیرجمعیز انیرا م یمشخص یدینوکلئوت یهاتفاوت

 یخارج یهاهیبا جدا یکیتروابط ژن یابی. در ارزدهدیم

 یهاهیرا با جدا یکیارتباط ژنت نیشتریب یرانیا یهاهیجدا

KR108214 ،KT990213 ،GU076453  وMF429930  از

عمدتاً  هاهیجدا نیداشتند. ا انهیو خاورم یجنوب یایآس یکشورها

 یهااند و به عنوان گرهشبکه قرار گرفته یمرکز یدر نواح

 یفایا گرید یهابه خوشه یرانیا یهاپیتپلودر اتصال ها ینینابیب

 یهاها و خوشهگره نیا انی. فاصله کم خطوط مکنندینقش م

 است. V1در ژن  یدیدهنده اشتراکات نوکلئوتنشان یرانیا
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شبکه  نی. اPopARTافزار ( با استفاده از نرمTYLCV) یفرنگبرگ زرد گوجه یدگیچیپ روسیو V1ژن  یاز توال ییتبارزا یاشبکه لیتحل .9شکل 

 یدادهایو رو یتیساختار جمع انگریب تواندیشده است و م یبازساز TYLCVمختلف  یهاهیجدا نیب یتکامل یو الگوها یکیروابط ژنت یمنظور بررسبه

 باشد. یبینوترک یاحتمال

Figure 9. Phylogenetic network analysis of the V1 gene sequences of Tomato yellow leaf curl virus (TYLCV) using 

PopART software. The network was reconstructed to visualize genetic relationships and evolutionary patterns among 

TYLCV isolates, potentially reflecting population structure and recombination events. 

 .V1مبتنی بر ژن  TYLCV های مختلف های مربوط به پارامترهای جمعیتی در جمعیت. داده1 جدول
Table 1. Data on population parameters of different TYLCV populations based on the V1 gene. 

 

 نی)فلسط NC_000869از جمله  کیمرجع کلاس یهاهیجدا

( در ای)اسپان EF011559)مصر( و  NC_004044(، یاشغال

 نیاند. ارار گرفتهتر شبکه قو دورافتاده یرامونیپ یهاتیموقع

و  هاهیجدا نیا انیتوجه مقابل یکیاز فاصله ژنت یحاک تیموقع

 یبرا یمتعدد یرهای. مسباشدیم رانیحاضر در ا یهاهیجدا

مشاهده شد که اغلب از  یرانیا یهابه خوشه هاهیجدا نیاتصال ا

اند. در ساختار شبکه، عبور کرده یفرض یانیم یهاگره قیطر

عنوان ( مشاهده شد که بهاهیون برچسب )نقاط سگره بد نیچند

ها گره نی(. ا9اند )شکل شده یمعرف یفرض یهاپیتهاپلو

عمل  یمختلف توال یهاگروه انیم یکیژنت یهاصورت پلبه

 تیهستند که در جمع ییهاپیژنوت انگریو احتمالاً نما کنندیم

 ای حذف ،یبینوترک یندهایفرآ یط ایاند مشاهده نشده یفعل

متعدد  یهاها با شاخهاز گره یتعداد ن،یاند. همچندگرگون شده

 یبیرکنوت یدادهایاز رو یانشانه تواندیاند که مو متقاطع متصل

(. با وجود 9مورد مطالعه باشد )شکل  یهاهیجدا انیدر م

تفاوت  ها،هیجدا یآوردر محل جمع ییایجغراف یهاتفاوت

سه  ژهیونسبتاً محدود بود. به یرانیا یهاهیجدا انیم یکیژنت

 یمشابه اریبس یهای( توالPV579121–123از اصفهان ) هیجدا

 یکنواختی نی. ادگرفتن یگره مشترک جا کیداشتند و در 

 رانیا یغالب در مناطق مرکز هیسو کیحضور  انگریب تواندیم

 باشد.

 

 

Comparisons Ks Kst P-value  Z* P-value Z* Snn P-value  Fst 
Clade1(n=28)/clade2(n=2) 29.67 0. 31 0.001 4.94 0.000 1.000 0.004  0.642 
Clade1(n=28)/Clade3(n=7) 48.937 0.34 0.00 5.18 0.000 0.928 0.0000  0.482 
Clade2(n=2)/Clade3(n=7) 131.14 0.13 0.1630 ns 2.63 0.3200 ns 0.888 0.066 ns   0.309 
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 فرنگی.ویروس پیچیدگی برگ زرد گوجه V1ن های مختلف بر اساس ژ. تخمین افتراق ژنتیکی برای جمعیت2جدول 
Table 2. Genetic differentiation estimates for geographical populations of TYLCV V1 gene. 

 

 هایجمعیت در (TYLCV) فرنگیپیچیدگی برگ زرد گوجه ویروس هایجدایه برای (Neutrality Tests) بودن خنثی هایآزمون .3 جدول

 .هاقاره و هافیلوگروه اساس بر مختلف

Table 3. Neutrality tests of TYLCV isolates in different populations based on phylogroups and continents 

 

 بحث 

 یبرا یاختصاص یبا استفاده از آغازگرها PCRواکنش   جینتا

باز را جفت ۶70به طول  یحضور باند TYLCV روسیو V1ژن 

 یمطالعه، همخوان نیکرد. در ا دییعلائم تا یدارا یهادر نمونه

و  یگبرگر نیب یزرد ،یدگیچیشامل پ یعلائم ظاهر نیب

 دیمؤموضوع  نیمشاهده شد که ا PCR جیبا نتا یکوتولگ

است  یروسیرابطه شدت علائم و بار و نهیدر زم نیشیپ یهاافتهی

(Pico et al. 1999 .)در سطح  نیشیپ یهاما با گزارش یهاافتهی

  یاز آغازگرها نیمثال، محقق یمطابقت دارد. برا یو داخل یجهان

در  روسیو نیا صیتشخ یبرا قیتحق نیمورد استفاده در ا

اندازه گزارش نمودند  نیبا هم یبانداستفاده کردند و  لیاسرائ

(Lapidot & Polston 2006; Polston & Lapidot 2007 عدم .)

به  تواندیم فیها با وجود علائم خفنمونه یمشاهده باند در برخ

 روس،یبودن غلظت و نییمرتبط باشد، از جمله پا یعوامل مختلف

در  شجه ای، PCRیها، وجود مهارکنندهDNA نییپا تیفیک

 ریو سا TYLCV یاتصال آغازگرها. در بررس هیناح

 یابیبا وجود علائم واضح رد زین قایدر غرب آفر هاروسیبگوموو

مسئله  نی(. اFiallo-Olivé et al. 2019انجام نشد ) روسیو

 و  ردیابی  جهت سویه اختصاصی یآغازگرها یطراح تیاهم

 مراز پلی ای زنجیره واکنش طریق از مختلف های سویه شخیصت

 نیمتنوع ا یهاهیپوشش سو یا برار( Multiplex PCR) چندگانه

آمده دستبه جی. در مجموع، نتاسازدیبرجسته م روسیو

در مناطق  TYLCV یبالا و تنوع علائم وعیدهنده شنشان

 صیختش دییرا در تأ PCRاست و نقش  یبردارمختلف نمونه

 .دهدینشان م یخوببه روسیو نیا عیو سر قیدق

 V1ژن  یبر اساس توال ییتبارزا لیحاصل از تحل جینتا

( نشان داد TYLCV) یفرنگبرگ زرد گوجه یدگیچیپ روسیو

 PV579127تا  PV57912  شدهییشناساتازه  یهاهیکه جدا

 رگروهیو در سه ز شوندیم یبندطبقه TYLCV-OMدرون گروه 

 یالگو نیاسترپ قرار گرفتند. ابوت یبالا ریبا مقادمجزا 

 هاهیجدا نیا انیبالا در م یکیژنت یکینزد دهندهنشان یبندگروه

طور خاص، هاست. بهمشترک آن یو احتمالاً منشأ تکامل

در  GU076453به همراه  PV579126و  PV579124 یهاهیجدا

 کهی، در حالقرار گرفتند 77استرپ با مقدار بوت رخوشهیز کی

PV579127  وPV579125 ۸9 یآمار تیحما بامجزا  یاخوشه٪ 

و  PV579123 ،PV579121 یهاهیجدا ن،یدادند. همچن لتشکی

PV579122 قرار گرفتند،  رگروهیز کیدر  95استرپ با مقدار بوت

 PV579122و  PV579121 نیب شتریب یهااگرچه تفاوت

 یگروهآغاز تنوع درون هدهندنشان تواندی( م50استرپ = )بوت

و  هاهیجدا نیا ییتبارزا گاهی. جاباشد یکیژنت کیروند تفک ای

  ریشده نظشناخته یهانیاستر ریها از ساواضح آن یجداساز

TYLCV-Mld ،TYLCV-IL  وTYLCV-IRیطور قو، به 

تحت عنوان  زیمتما یامنطقه نیاستر کیها به تعلق آن هیفرض

TYLCV-OM قیممکن است از طر نیاستر نی. اکندیم دییرا تأ 

 اهیگ یهاخاص، گونه یطیمح طیاز شرا یناش ینتخابا یفشارها

شده باشد.  تیمنطقه شکل گرفته و تثب نیناقل تیجمع ای زبان،یم

 تواندیم  TYLCV-OMدرون خوشه  یکیانسجام ژنت ن،یهمچن

با گردش محدود در  دارینسبتاً پا یروسیو تیجمع کیاز  یحاک

اختلافات  یحال، مشاهده برخ نیمورد مطالعه باشد. با ا هیحنا

و  PV579121 انیدر م ژهیوبه ها،رخوشهیز یاعضا نیب یکیژنت

PV579122ییایپو ینهیدر زم شتریب یهایبه بررس ازی، ن 

را  هاهیجدا نیا ییزایماریب یهایژگیو و ،یپیتنوع فنوت ،یکیژنت

Comparisons π Tajima's D Fu and Li’s D* Fu and Li’s F* 

Clade 1 

 

0.04047 -1.30469   
P > 0.10 

-1.67879ns 

P > 0.10 

-1.83723ns 

P > 0.10 

Clade 3 

 

0.22463 -0.50114 

P > 0.10 

-0.06209 ns 

P > 0.10 

-0.17846 ns 

P > 0.10 

Population N h Hd S η k π dS dN ω 

Clade1 37 37 1 128 152 25.981 0.04047 0.02723 0.04323 1.587 

Clade2 2 2 1 90 90 90.000 0/13997 0.03595 0.16901 4.701 

Clade3 7 7 1 282 385 143.762 0.22463 0.12999 0.24950 1.919 
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 . سازدیبرجسته م

 روسیو V1ژن  یدینوکلئوت یبر اساس توال ییتبارزا لیتحل

 هاهیجدا نینوع استر نییتع یبرا یفرنگبرگ زرد گوجه یدگیچیپ

 زیگروه متما نیدر چند روسیو نیا یهاهینشان داد که کل جدا

، TYLCV-Mld ،TYLCV-IR ،TYLCV-ILشامل  ییتبارزا

TYLCV-Gez ،TYLCV-Ker  ،TYLCV-Bou  وTYLCV-

OM تازه  یهاهیجدا یتمام ن،ی. همچنندشویم یبندبقهط

قرار  TYLCV-OMدرون گروه  ق،یتحق نیشده در ا یابیرد

 لیبالا را تشک یآمار تیشاخه مستقل و با حما کیگرفتند و 

 یمشخص یکیژنت زیشده، تماشناخته یهاهیجدا ریدادند که از سا

 دارد.

مطالعه نشان داد که  نیدر ا ییتبارزا لیو تحل هیتجز جینتا

(  TYLCV) یفرنگبرگ زرد گوجه یدگیچیپ روسیو یهاهیداج

و  قایآفر انه،یاز خاورم ییهاهیشاخه مختلف با جدا نیدر چند

 هاافتهی نی(. ا3و  2)شکل  رندیگیعربستان قرار م رهیجزشبه

. سازدیرا مطرح م همم یو تکامل کیولوژیدمینکته اپ نیچند

 یهاهیبالا به جدا اریبا شباهت بس ییهاهینخست، حضور جدا

دهنده آن و سودان نشان یعربستان سعود ه،یعراق، عمان، سور

مختلف وارد  یرهایبار و از مس نیاحتمالاً چند TYLCVاست که 

 قیاز طر تواندیبه کشور م روسیو نیشده است. انتقال ا رانیا

 نیناقل ایو  ،یواردات جاتیسبز ای ینتیز اهانیآلوده، گ یبذرها

قدرت  یدارا( که Bemisia tabaci) هادبالکید سفمانن یعیطب

 ن،یهستند، صورت گرفته باشد. علاوه بر ا ییپرواز و پراکنش بالا

در  روسیاز تکامل و یممکن است بازتاب یتنوع نیوجود چن

 یمناطق جنوب در ژهیوباشد، به زین رانیمتفاوت ا یمیاقل طیشرا

 نیناقل دیشد تیبالا و فعال یاز دما یناش یکه فشار انتخاب

آن است که  گریباشد. نکته مهم د یکیژنت راتییعامل تغ تواندیم

بر شدت  یمیاثر مستق تواندیشده ممشاهده یکیتنوع ژنت

و  یصیتشخ یهاروش ییکارا یو حت یزبانیدامنه م ،یماریب

اند که گزارش داده نیشیمطالعات پ یداشته باشد. برخ یتیریمد

 ایبه ناقل  روسیاتصال و تیبر قابل واندتیم  V1در ژن   راتییتغ

(، Prasad et al. 2020باشد ) رگذاریتأث زبانیم اهیگ یهاسلول

 دیمتفاوت در مناطق مختلف کشور با یهاهیوجود سو نیبنابرا

 یطراح ای ومارقام مقا دیمانند تول یتیریمد یدر توسعه راهکارها

 تواندیم یشیپا نی. چنردیمد نظر قرار گ یصیتشخ یمرهایپرا

 یرهایمس یابیرد د،یجد یهاهیهنگام ورود سو زود ییبه شناسا

 مناسب کمک کند.  یانهیقرنط ریانتشار، و اتخاذ تداب

افزار با استفاده از نرم یاشبکه لیحاصل از تحل جینتا

SplitsTree و  یکیساختار ژنت یدرباره یاطلاعات ارزشمند

لعه ارائه داد )شکل مورد مطا تیدر جمع TYLCV روسیتکامل و

را  ییتبارزا یهیفرض کیکه تنها  یسنت هایدرخت خلاف(. بر3

 با ارائه SplitsTreeدر  Neighbor-Net تمیالگور دهند،یارائه م

و  یتکامل یهایهمخوان نا ییامکان شناسا ،یاشبکه یساختارها

. مشاهده سازدیرا فراهم م یبیچون نوترک ییدادهایرو یبررس

 گر،یکدیدر کنار  دیجد یهاهیجدا کنواختیراکم و مت خوشه

ها مشترک آن یمحدود و منشأ احتمال یکیتنوع ژنت دهندهنشان

انتشار  ای هیمنبع اول کیبا فرض وجود  افتهی نی. استدر منطقه ا

سازگار است.  دبالکیناقلان مانند سف قینژاد غالب از طر کی

 دکنندهیتأک زیمجاور ن یاز کشورها ییهاهیها با جدامجاورت آن

است. وجود  یادر سطح منطقه روسیو ییایانتقال جغراف

 تمیلگوردر درخت، که با ا یامنشعب و شبکه یهاشاخه

Neighbor-Net احتمال وقوع  انگریقابل مشاهده است، ب یبه خوب

ناسازگار  یهاگنالیوجود س ای هاهیاز جدا یبرخ نیب یبینوترک

در تنوع  یدیکل یهاسمیاز مکان یکی یبیها است. نوترکدر داده

که ممکن است باعث  شودیمحسوب م هاروسیبگوموو یکیژنت

شود.  روسیو ییزایماریدر شدت ب رییتغ ای یزبانیدامنه م شیافزا

و  کیولوژیدمیساختارها از منظر اپ نیا ییشناسا ن،یبنابرا

ن خوشه شدبرخوردار است. هم ییبالا تیاز اهم یماریب تیریمد

کشورها، احتمال انتقال  ریاز سا ییهابا نمونه یرانیا یهاهیجدا

 مطرحمشترک را  نیناقل ای یمبادلات کشاورز قیاز طر روسیو

ها خوشه یشده در برخمشاهده یبالا یکی. تنوع ژنتکندیم

 یو سازگار روسیو عیتکامل سر امدیپ تواندیم Clade 3 ژهیوبه

 انگریب زیفشار انتخاب مثبت ن مختلف باشد. یهازبانیآن با م

در  رییتغ ای اهیگ یدفاع یهافرار از پاسخ رینظ ییسازوکارها

 یزهایحاصل از آنال جینتااست.  یریپذناقل یهایژگیو

 روسیو یهاهینشان داد که جدا یکیو تنوع ژنت یشناستیجمع

TYLCV  یپیو هاپلوت یدیاز تنوع نوکلئوت ییسطح بالا یدارا 

را دارا بود.  ηو  π ریمقاد نیکه بالاتر Clade3در  ژهیوهاند، ببوده

 ای ددمتع یورودها تر،یطولان یاخچهیتار انگریب تواندیامر م نیا

 یباشد. نسبت بالا تیجمع نیدر ا یکیژنت یهاییوقوع بازآرا

dN/dS (ω > 1) وجود فشار انتخاب  انگریب زیدر هر سه شاخه  ن

اندازه  رغمیاست که عل Clade2 (ω = 4.701)در  ژهیومثبت، به

را نسبت به  یشتریب یمعنرهمیغ راتییتغ ت،یکوچک جمع

در مورد  نی. محققدهدینشان م اثریب یهاینیگزیجا

مثبت نقش  یاند که فشار انتخابگزارش کرده زین هاروسیبگوموو

دارد  نیو ناقل یاهیگ یهازبانیبا م هاروسیو یدر سازگار یمهم

(Duffy & Holmes 2008; Lefeuvre et al. 2010همچن .)ن،ی 

از  زین لیو اسرائ ایمانند اسپان یاترانهیاز مناطق مد ییهاگزارش
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  روسیو نیو تکامل فعال ا TYLCV یپیتنوع هاپلوت یبالا حسط

 نیبا ا سهی(. در مقاPolston & Lapidot 2007 دارند ) تیحکا

از انتخاب مثبت  یشابهم یحاضر نه تنها الگو یهاها، دادهگزارش

 ریها نظشاخص یدر برخ زین یبلکه تنوع بالاتر دهند،یرا نشان م

π  درClade3  و  یطیمحستیز تیاهم کهآشکار شده است

 زیتما جینتا .سازدیرا برجسته م یرانیا یهاهیجدا کیلوژویدمیاپ

مختلف  هایدر شاخه TYLCV یهاهینشان داد که جدا یکیژنت

 یهاشاخه نیب ژهیوبرخوردارند، به یزیمتما یکیاز ساختار ژنت

Clade1  وClade2  که شاخصFst ( و مقدار ۶42/0 بالا )Snn 

 نیاست. ا گریکدیاز  هاتیجمع نیکامل ا ییدهنده جدانشان 1 =

متفاوت،  ییایاز منابع جغراف یتواند ناشیم یکیژنت زیتما زانیم

گوناگون در  یخابانت یفشارها ای روسیمستقل ورود و یرهایمس

از که به  یکه حاک یمطالعات یهاافتهیما با  جیباشد. نتا هازبانیم

، TYLCV ژهیوبه ها،روسیدر بگوموو یقو یتیوجود ساختار جمع

-Lefeuvre et al. 2010; Garcíaاشاره دارند، مطابقت دارد )

Estrada et al. 2022نیب داریمعن زیحال، فقدان تما نی(. در ع 

از اندازه نمونه  یممکن است ناش Clade3و  Clade2 ایهشاخه

 یمنف ریباشد. مقاد ریاخ یکیمهاجرت ژنت ایکوچک شاخه  دوم 

و  Tajima’s Dبودن مانند  یخنث یهاآزمون داریرمعنیاما غ

از نبود  یمورد مطالعه حاک هایدر شاخه Fu and Li یهاآزمون

 هاتیجمع نیدر ابودن تکامل  یانحراف قابل توجه از فرض خنث

ممکن است  1در شاخه  ترنییپا πطور خاص، مقدار است. به

 3که شاخه  یباشد. در حال فیخف یفشار انتخاب کیدهنده نشان

تر متنوع ای تریمیقد تیجمع کیاحتمالاً  شتر،یب یکینوع ژنتبا ت

 یبرا داریرمعنیاما غ یمنف ری. مقاددهدیرا نشان م یکیاز نظر ژنت

 زین یدر مطالعات قبل هاروسیبودن در بگوموو یخنث یاهآزمون

 & Lefeuvre et al. 2010; García-Arenalمشاهده شده است )

Zerbini 2019که در حال حاضر  دهدینشان م جینتا نی(. ا

در  دیشد bottleneck ایانتخاب مثبت  ریتأث یبرا یایشواهد قو

خص تنوع شا لیمورد مطالعه وجود ندارد. تحل یهاتیجمع

تنوع  عیاز توز یناهمگون یمطالعه الگو نی( در اπ) یدینوکلئوت

 تواندیداد که منشان یمورد بررس یرا در طول توال یکیژنت

 ،یعیانتخاب طب ریمختلف نظ یتکامل یندهایاز فرآ یبازتاب

قابل توجه  شیباشد. افزا یتیجمع خچهیو تار یکیژنت یبینوترک

 500تا  400 یدر محدوده ژهیوبه ،ینواح یدر برخ π ریدر مقاد

تحت  یژن یدهنده حضور نواحنشان تواندیم ،یدینوکلئوت

(  باشد mutation hotspotsمناطق پرجهش ) ایانتخاب مثبت، 

بالاتر است. در  یعیطب ورطبه یکیژنت راتییها نرخ تغکه در آن

ممکن است تحت فشار انتخاب  π ترنییپا ریبا مقاد یمقابل، نواح

ممکن است  ای( قرار داشته باشند، purifying selection) داریاپ

 تیدر جمع داریو پا یاتیبا عملکرد ح ییهایدهنده توالنشان

 .کنندیرا تحمل م یهدف باشند که تنوع کم

 یهالیحاصل از تحل جیالگو با نتا نیا مطابقت

 یهادر آزمون داریرمعنیغ ری)مانند مقاد یشناستیجمع

Tajima's D  وFu and Li’s D  وFکه  دهدینشان م زی( ن

بوده و تحت حذف  بارانیز ای یموارد خنث شتریها در بجهش

در  بالا یکیموضوع با وجود تنوع ژنت نیاند. اقرار گرفته یعیطب

ممکن  رایز ست،یدر تناقض ن زین( 3شاخه ها )مانند شاخه  یبرخ

د که هنوز باش یمیقد ایخاموش  یهااز جهش یاست تنوع ناش

 نیگواه بر ا قیتحق نیا یهاافتهیاند. طور کامل حذف نشدهبه

 روسیدر و یکدون یهاتیسا شتریب کهیدر حال است که

TYLCV هاتیاز سا یبرخ د،قرار دارن یقو یتحت انتخاب منف 

 نیاند. اخاص با فشار انتخاب مثبت مواجه شده یهایمشدر خط

 ای زبانیتعاملات خاص با م جهینوع انتخاب ممکن است در نت

 کیزودی. انتخاب مثبت اپونددیخاص به وقوع بپ یطیمح طیشرا

وجود  یدهندهنشان تواندیشده م ییدر شش کدون شناسا

طور موقت و به سازدیرا قادر م روسیوباشد که  یجهش راتییتغ

خاص سازگار شود.  یهازبانیم ای یطیمح یهدفمند به فشارها

 روسیو یرانیا یهاهیژوهش نشان دادند که جداپ نیا یهاافتهی

TYLCV صورت به یول کنواختینسبتاً  یکیساختار ژنت یدارا

ها در مناطق خوشه نیهستند. حضور ا زیدو خوشه متما

و  ن،ورامی و اصفهان از اول خوشه ،مختلف کشور ییایجغراف

 یایپو یدهنده الگوهابازتاب تواندمی ،زدیخوشه دوم از دهاقان و 

ممکن است  ییالگو نیباشد. چن یدر سطح مل روسیپراکنش و

ناقل  ای زبانیتحرک م ،یتیجمعنیژن ب یهاانیجر ریتحت تأث

قرار  یامنطقه یکیولوژیدمیاپ یهاخچهیتار ای(، و هادبالکی)سف

 گرفته باشد.

 یاز کشورها ییهاهیبا جدا یرانیا یهاهیجدا یکیژنت یکینزد

به  روسیو سودان، احتمال ورود و یدپاکستان، عربستان سعو

 جهینت نی. اکندیرا مطرح م یجنوب ای یشرق یرهایاز مس رانیا

در  TYLCV یکیژنت یهاکه به شباهت نیشیبا مطالعات پ

است  راستااند، هماشاره کرده ایو جنوب آس انهیخاورم

(Lefeuvre et al. 2010; Hamilton et al. 2015همچن .)ن،ی 

مرجع  یهاهیو جدا یرانیا یهاهیجدا نیمحسوس ب یکیفاصله ژنت

( ای)اسپان EF011559( و لی)اسرائ NC_000869 رینظ یاترانهیمد

 رانیدر ا شدهیخاص و بوم یهاهیدلالت بر وجود سو تواندیم

 -هینسبت به جدا یمتفاوت یتکامل یرهایداشته باشد که در مس

  یهاپیت)هاپلو یضفر یها. وجود گرهاندافتهیرشد  کیکلاس یها
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 از دو عامل یناش تواندیم ،ییتبارنماحد واسط( در شبکه هم

اند وجود داشته عتیواسطه در طب یهاپیکه ژنوت نیا ای باشد:

. اندتکامل حذف شده یدر ط ایاند، نشده ییهنوز شناسا یول

در شبکه  یرخطیغ یمتقاطع و ساختارها یهاشاخه ن،یهمچن

 جیرا یادهیباشد، که پد یبینوترک یدادهایاز رو یانشانه تواندیم

 هاروسیمانند بگوموو یارشتهتک یان ا ید یروسیو یهادر ژنوم

 هی(. جالب توجه است که سه جداLefeuvre et al. 2010است )

 ی(، داراPV579121–3) اندشده یآورکه از اصفهان جمع

اند. قرار گرفته پیتهاپلو کیبوده و در  یکسانی باًیتقر یهایتوال

مناطق کشور، احتمالاً  یکه در برخ دهدیموضوع نشان م نیا

 تیطور غالب وجود دارد که در جمعبه روسیخاص از و هیسو کی

و همزمان تنوع  یامنطقهدرون یکنواختیاست.  افتهیگسترش 

 یولوژیدمیمتداول در اپ یادهیدرون کشور، پد یامنطقهانیم

 تیریچون مد یعوامل ریه تحت تأثاست ک یاهیگ یهاروسیو

 جینتا نیپراکنش ناقل، و تبادل بذر قرار دارد. در مجموع، ا ،یزراع

در  TYLCV یهاتیبر جمع یکینظارت مداوم ژنت تیبر اهم

نه تنها در  روس،یو یتیساختار جمع ییدارد. شناسا دیکشور تأک

 یهابرنامه نیانتقال و تکامل آن، بلکه در تدو یرهایدرک مس

 یکنترل یراهکارها یو طراح یاهیگ یهاپلاسمژرم یسازمقاوم

 دارد. یدینقش کل زین

هستند و نشان  ریراستا قابل تفس نیدر هم زیحاضر ن جینتا

 یبرا یقو یعنوان ابزاربه تواندیم πشاخص  لیکه تحل دهندیم

 یبالقوه یهاهدف ،یعملکرد تیبا اهم یژنوم ینواح ییشناسا

 یهابرنامه یبرا یکیژنت یمارکرها یو طراح ،یعیانتخاب طب

 نیا لیدلا ترقیدق درک ی. براردیمورد استفاده قرار گ یاصلاح

 پ،یهاپلوت یزهایتنوع، انجام مطالعات مکمل مانند آنال یالگوها

بیان ژن در شرایط مختلف  یبررس ،یانتخاب خنث یهاآزمون

 شود.سازی جمعیت پیشنهاد میمحیطی، و مدل

 

 .MEME لی( با استفاده از تحلTYLCV) یفرنگبرگ زرد گوجه یدگیچیپ روسیو V1تحت انتخاب مثبت در ژن  یهاکدون ییشناسا. 4جدول 

ها اند. ستونشده ییشناسا 05/0 کمتر از p( با مقدار LRTاند بر اساس آزمون نسبت احتمال )قرار گرفته کیزودیکه تحت انتخاب مثبت اپ ییهاکدون

 شده هستند.مشاهده  یدینوکلئوت راتییاز تغ یاو نمونه ر،یدرگ یها، تعداد شاخهp-value، مقدار LRT(، مقدار αسان )مه نرخشامل 

Table 4. Identification of codons under episodic positive selection in the V1 gene of Tomato yellow leaf curl virus 

(TYLCV) using MEME analysis. Codons evolving under episodic positive selection were identified based on the 

Likelihood Ratio Test (LRT) with p-values < 0.05. The table includes synonymous rate (α), LRT score, p-value, number 

of affected branches, and representative codon substitutions. 
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