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 چکیده

از  یکییاست و   Closteroviridaeدر خانواده  Velarivirusجنس  یاز اعضا  Little cherry virus 1 (LChV-1) یروسو

و   ییراندر ا  یلاسگی  یاقتصیاد  ییت. بیا توجیه بیه اهمشودیمحسوب م  یلاسگ  ریزییوهم  یماریعوامل مهم مرتبط با ب

 یو تکیام  یمولکول هاییژگیو یینو تع یی، مطالعه حاضر با هدف شناسا LChV-1 یکیاطلاعات محدود درباره تنوع ژنت

سیازمان   هیاییژگیو  Urmia  یهانجام شد. ژنوم کامل جدا  RNA-seq  یبا استفاده از فناور  یروسو  ینا  یرانیا  یهجدا  یک

منتخی،،  یهیابر اساس ژنوم کامیل و ژن  ی وژنتیکیف  هاییلکرد. تح   ییدرا تا   Velarivirusو جنس     LChV-1  یژنوم

 هایییهجدا  یآن را بیا برخی  یکیقرار داد و نزد  LChV-1شده  شناخته  ی وژنتیکیف  یهااز گروه  یکیرا در    Urmia  یهجدا

، نسیبت بیه RdRp  یژهوبیه  ی،میرتبط بیا همانندسیاز  ینشیان داد کیه نیواح  یکییتنیوع ژنت  ینشان داد. بررسی  ییاروپا

 یهیارا در ژن یعییغالی، بیودن انتخیاب طب  یزن  dN/dS  یلبرخوردارند. تح   یشتریاز حفاظت ب  یساختار  هایینپروتئ

 ییانگربیه دسیت آمید کیه ب LChV-1 یتدر جمع یبیاز وقوع نوترک یشواهد محاسبات ین،نشان داد. همچن  یمورد بررس

کیه   دهیدیمطالعه نشیان م  ینا  هاییافتهاست. در مجموع،    یروسو  ینا  یکیتنوع ژنت  یجاددر ا  یبینوترک  ینقش احتمال

 ییینگیزارش از تع ینمطالعه اولی یناست. ا یعیو انتخاب طب  یبیاحتمالاً حاصل تعامل جهش، نوترک   LChV-1  یروسو

 است. یراندر ا یروسترادف کامل ژنوم و

 یعیانتخاب طب  یبی،نوترک  ی وژنی،، ژنوم کامل، فseq-RNA:  های کلیدیواژه
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  مقدمه

  ین تییر از مهم   یکییی  ( Prunus avium)   یلاس گیی

عنوان  مناطق معتدل جهان است و به   یوه درختان م 

و خوشیمزه    یرین شی  هیای یوه با م   یوه درخت م   یک 

بیا    ی سیازگار   یل درخت به دل   ین . ا شود ی شناخته م 

بالا    یفیت ک   ین مخت ف و همچن   یی آب و هوا   یط شرا 

از منیاطق جهیان    یاری در بس   اش یوه م   یذ و طعم لذ 

  متحییده، یالات ماننیید ا   یی . کشیورها شییود ی کشیت م 

  یدکننیدگان تول   ین تر از بزرگ   یتالیا و ا   یران ا   یه، ترک 

 ,Webster and Looney) در جهان هستند   یلاس گ 

  ی بر اساس آمار سازمان خواربار و کشیاورز (.  1996

  14از    یش با دارا بودن بی  یران ، ا ( FAO) م ل متحد  

  نه سالا   ید و تول   یلاس کشت گ   یر هزار هکتار سطح ز 

از    یکیییی هیییزار تییین محصیییول    100از    یش بییی

به شیمار    یا در غرب آس   یلاس مهم گ   یدکنندگان تول 

ا   رود ی م  ماننید    یی ها محصول در استان   ین و کشت 

البیرز،    ی، غرب   یجان آذربا   ی، شرق   یجان آذربا  تهیران، 

و    ییاری چهارمحیال و بخت   ی، خراسان رضیو   ین، قزو 

  یجیان دارد. اسیتان آذربا   ی ا اصفهان رواج گسیترده 

کشت    یر سطح ز   ین هکتار باغ، بالاتر   3700با    ی غرب 

ا   یلاس گ  .  دهید ی بیه خیود اختصیا  م   ییران را در 

در استان شامل    یلاس گ   یدکننده تول   ی ها شهرستان 

  یش مهاباد و بوکان هستند. ب   ی، خو  یه، اشنو  یه، اروم 

استان    ین ا   ی ها در سطح باغ   یلاس هزار تن گ   25از  

 .  شود ی برداشت م 

  ییف ط   یزبیان م  ( Prunus avium)   یلاس گی  درختان 

هییا،  شییامل قار    زا یمییاری از عوامییل ب   ی ا گسییترده 

هسیتند. در    هیا یروس و و   یتوپلاسیماها ف   ها، ی باکتر 

پوس   های یماری ب   یان م  از    ی ناش   ی ا قهوه   یدگی مهم، 

و شیانکر    ی لکه غربال   یماری ، ب Monilinia  ی ها گونه 

از     Pseudomonas syringaeاز    ی ناشیی  ییایی باکتر 

  یاری در بس   یلاس گ   ید عوامل مهم محدودکننده تول 

شیانکر    یژه، و . بیه رونید ی از مناطق کشت به شمار م 

  ییایی باکتر   های یماری ب   ین تر از مهم   یکی   یایی باکتر 

شیانکر،    یجاد با ا   تواند ی است که م    Prunusجنس  

  ییا زوال    ید، ها و در میوارد شید گموز، مرگ شیاخه 

بییه    وجهی مییرگ کامییل درخییت، خسییارت قابییل تیی

 (. Marroni et al., 2024) وارد کند    یلاس گ   ی ها باغ 

  یروسیی و و شبه   یروسیی و   های یماری حال، ب   ین با ا  

  یلاس گ   یدار پا   ید تول   یدکننده از عوامل مهم تهد   یز ن 

  یمییاری ب   35از    یش . تییاکنون بییشییوند ی محسیوب م 

شیده    یی شناسا   یلاس در گ   یروسی و و شبه   یروسی و 

کاهش رشد    موج،  توانند ی از آنها م  ی است که برخ 

  ییوه م   یفیت درخت، کاهش عم کرد و افت ک   یه و بن 

  یلاس میرتبط بیا گی  های یروس و   ین تر شوند. از مهم 

 Prune dwarf virus (PDV)  ،Prunusبه    توان ی م 

necrotic ringspot virus (PNRSV)  ،Cherry 

virus A (CVA)  ،Little cherry virus 1    ،

Tomato ringspot virus (ToRSV)     وCherry 

leaf roll virus (CLRV)   از    یاری اشاره کیرد. بسی

  ی بییاق   یییاه صییورت نهفتییه در گ به   هییا یروس و   ییین ا 

  یط تحییت شییرا   یییا ارقییام    ی امییا در برخیی  ماننیید، ی م 

عم کیرد و    ید خیا  موجی، کیاهش شید   یطی مح 

 ,James and Jelkmann)  شوند ی محصول م  یفیت ک 

2007; Candresse and Martelli, 2011  .)

 Candidatusمییرتبط بییا    X  ی ر یمییا ب   ین همچنیی

Phytoplasma pruni   مهییییم    هییییای یماری از ب

 Reinhold and)   اسییت   یلاس گیی  یتوپلاسییمایی ف 

Pscheidt, 2023 .)   

بیا نیام     Little cherry virus 1 (LChV-1)ویروس 

  ی ها از گونییه   یکییی   Velarivirus nanoavii  یید جد 

  ی . اعضیا شود ی محسوب م   Velarivirusمهم جنس  

و    ی از نظییر تاکسییونوم    Closteroviridaeخییانواده  

اند کیه  شده   یم جنس تقس   ین به چند   ی روابط تکام  

،  Closterovirusهیییییا شیییییامل  آن   ین تیییییر مهم 

Ampelovirus  ،Crinivirus     وVelarivirus   

هیا عیلاوه  جنس   ین ا  (. Fuchs et al., 2020) هستند 

  ی و برخی  ی ناقل، سازمان ژنوم   یزبان، بر تفاوت در م 

  یکدیگر از    یز ن   ی وژنتیکی در روابط ف   ی، فرع   ی ها ژن 

  یر نسبت به سا    Velarivirusهستند. جنس   یز متما 

  ی معرف   یرتر د   Closteroviridaeخانواده    ی ها جنس 

شیده  آن عمدتاً فاقد ناقیل شناخته   ی ها شد و گونه 
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  ین ا   ی انتقال اعضا  (. Katsiani et al., 2018) هستند 

و میواد    یشی رو   یر تکث   یوند، پ   یق جنس عمدتاً از طر 

   LChV-1ییروس . و گییرد ی آلیوده صیورت م   یاهی گ 

  یروسییی و   هییای یماری ب   ین تییر از مهم   یکییی عامییل  

اسیت کیه    Little Cherry Disease  یعنیی   یلاس، گ 

انیدازه م  کیاهش قنید،    یفییت، افیت ک   ییوه، کاهش 

  ی نامناسیی، و کییاهش ارزش اقتصییاد   یری گ رنیی  

ارقام حساس ا  . دامنیه  کنید ی م   یجاد محصول را در 

جیینس    ی ها عمییدتاً گونییه   یییروس و   ییین ا   یزبییانی م 

Prunus    ترش    یلاس گ   یرین، ش   یلاس شامل گ (P. 

cerasus ) یاهیان گ   ی ، آلو، زردآلو، ه و، بادام و برخ  

اگرچیه شیدت    گیرد، ی را در بر م   جنس   ین ا   ینتی ز 

مخت ییف متفییاوت اسییت و    هییای یزبان علائییم در م 

بیدون علامیت    ییرگیلاس غ   هیای یزبان از م   یاری بس 

 Matic et al., 2007; Šafárová et)   مانند ی م   ی باق 

al., 2016; Jevremović et al., 2025 .) 

  LChV-1اند که ژنوم  نشان داده  ی مطالعات مولکول   

طول دارد و فاقید دم    ی وباز ک   17تا    16حدود    ین ب 

  ′5  ی که انتها   ی است، در حال   ′3 ی در انتها   ( A) ی پ  

  یر مشیابه سیا   یژگی، و   ین است. ا   capساختار    ی دارا 

اسیت و نقیش     Closteroviridaeخیانواده    ی اعضا 

دارد. ژنیوم    میه ا و آغاز ترج آران   یداری در پا   ی مهم 

LChV-1   هشییت    ی داراORF    اسییت کییه    ی اصیی

حرکییت،    ی، مییرتبط بییا همانندسییاز   هییای ین پروتئ 

بییا    ی کمکیی  ین پییروتئ   ین و چنیید   ید کپسیی  یل تشییک 

.  کننیید ی م   ی ناشییناخته را رمزگییذار   ی عم کردهییا 

  های یییه ژنییوم در تمییام جدا   ی اگرچییه سییازمان ک یی

نشان    یر شده حفظ شده است، مطالعات اخ شناخته 

در طیول ژنیوم،    ی توجه قابل   های تفاوت اند که  داده 

  ی هیا، نیواح ORF  ی مه، انیدازه برخیمحل آغاز ترج 

  های ییه جدا   ین بی  یرکدکننده غ   های ی و توال   ژنی ین ب 

  یروس و   ی مخت ف وجود دارد که احتمالاً در سازگار 

 ,.Katsiani et al) و تکامل آن نقش دارند  یزبان با م 

2018 .) 

 CVA  ،PNRSV های یروس و  یران ا   یلاس باغات گ   از 

  ،PDV   ،LChV-1  ،Apple chlorotic leaf spot 

virus (ACLSV)     وApricot latent virus 

(ApLV)   گیزارش شیده اسیت (Hajizadeh et al., 

2009; Pourrahim and Farzadfar, 2025  .)

در سییال    یییران در ا    LChV-1گییزارش    ین نخسییت 

در    ییروس و   یین منتشر شد و نشان داد که ا   201۸

دارد    یوع غرب کشییور شییشییمال   یلاس گیی  ی هییا باغ 

 (Pourrahim and Farzadfar, 2018 .)   یییل تح  

 ( CP)   ی پوششی  ین بر ژن پروتئ   ی مبتن   ی وژنتیکی ف 

از    یکیی در    یرانیی ا   های ییه آن بیود کیه جدا   یانگر ب 

. بیا  گیرنید ی قیرار م   ی شده جهیان شناخته   ی ها گروه 

و    شیده ی بررس   ی ا ه ییه تعداد انید  جدا   ین، وجود ا 

  گیری یجه از ژنوم، امکان نت   ی بخش   ی استفاده از توال 

  ی تکییام    یگییاه و جا   یکییی دربییاره تنییوع ژنت   یییق دق 

را محدود کرده اسیت. از آنجیا    یرانی ا   های یت جمع 

  ی طراحی  ی مبنیا   یروس، و   یکی که شناخت تنوع ژنت 

  یرهای مسیی  ی بررسیی  یییق، دق   یصییی تشخ   ی هییا آزمون 

ارز  و    یید جد   ی هیا یپ خطیر ورود ژنوت   ییابی انتشار، 

  یین سلامت نهال است، تع   ی گواه  ی ها برنامه   ین تدو 

  یرانیی ا   های یه جدا   ی وژنتیکی ف   یل ژنوم کامل و تح  

دانییش موجییود    یییل در تکم   ی نقییش مهمیی  توانیید ی م 

  یمییاری ب   یریت و بهبییود میید   یییروس و   ییین دربییاره ا 

  ی کشیورها   یر و سیا   ییران در ا   یلاس گی  ریزی ¬یوه م 

  ییر، اخ   ی ها کنید. در سیال   یفا ا   یلاس گ   یدکننده تول 

  ی ژنیوم کامیل بیا  فنیاور   ی توال   یین تع   یری کارگ به 

 High throughput)   ییید نسییل جد   ی تییوال   یییین تع 

sequencing, HTS  ) ی بازنگر   ی برا   ی فرصت مناسب  

  ییروس و   ین ا   ی وژنتیکی و روابط ف   ی در تنوع مولکول 

 (. Tahzima et al., 2019) فراهم کرده است 

صیورت گرفتیه در    های ی بردار و نمونه   یدها بازد   در 

اسییتان    یلاس از باغییات گیی  1403بهییار و تابسییتان  

  ی و بدشک    ییک مانند موزا   ی علائم   ی غرب   یجان آذربا 

منظور  بییرگ مشییاهده شیید. پییژوهش حاضییر بییه 

  یلاس کننیده باغیات گیآلوده   های یروس و   یی شناسا 

و    ی مولکییول   ی هییا اسییتان بییا اسییتفاده از روش   ییین ا 

  ییین تع   یید، نسیل جد   یابی ی توال   یک تکن     خصو به 

  یی شناسیا   هیای یروس نیاق  ژنیوم و   یا کامل    ی توال 
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هیا  آن   ی و تکیام    ی یوژنتیکی روابط ف   ی شده و بررس 

 انجام گرفت. 

 

 و روشها مواد

  یان تا پا   یبهشت ارد   ی ط   ی بردار : نمونه ی بردار  نمونه 

، از شیییش شهرسیییتان اسیییتان  1403مردادمیییاه  

  ی، خییو   یه، اشینو   ییه، شییامل اروم   ی غربی  یجیان آذربا 

انجام گرفیت. در مجمیوع   س ماس، بوکان و مهاباد 

علائم مشکو     ی از درختان دارا   ی برگ   ی نمونه   ۸3

آلودگ  شیدن  کوچک    ییک، مانند موزا   یروسی و   ی به 

و ضعف    یرطبیعی رن  غ   ییر تغ  ی، خوردگ   یچ پ   ، برگ 

  ی و در دما   آوری جمع   یق با ذکر اطلاعات دق   ی رشد 

منتقیل    یشیگاه خشک به آزما   یخ و در داخل    یین پا 

 شد.  

منظیور از    یین ها: بیه ا ا کل از نمونیه آران   استخراج 

و     Gambino، بییا اسییتفاده از روش    CTABبییافر 

( بهره گرفته شید. از هیر منطقیه  200۸همکاران ) 

ا کیل از  انتخیاب و اسیتخراج آران   ی نمونه برگ   یک 

خ یو  و غ ظیت    ی بررسی  ی آنها صورت گرفت. برا 

دراپ  شییییده، از دسییییتگاه نییییانو ا استخراج آران 

 (NanoDrop ND-2000, USA )   .اسییتفاده شیید

  A260/A280  ی ها موج در طول    ی نسبت جذب نور 

ها  سیینجش خ ییو  نمونییه   ی بییرا   A260/A230و  

ارز   ین، شد. همچن   یری گ اندازه  سیلامت    ییابی جهت 

   ٪ 1در ژل آگییییارز    1۸sو    2۸S  ی ا ، بانییییدها آران 

مربیو  بیه    ییدشده ا تأ آران   ی ها شد. نمونه   بررسی 

و    ی، ترک   یکدیگر شده با    برداری شش منطقه نمونه 

، در حجم و غ ظت میورد  RNase-free  ی ها در لوله 

آماده    ین چی   NovoGeneو بیه شیرکت    ی ساز نظر 

با استفاده از   ( paired) خوانش از هر دو طرف    ی برا 

 ارسال شد.   Illumina HiSeq 6000پ تفرم  

پیس از   (: PCR)   یمیراز پ    ای یره واکنش زنج   آزمون 

قبیل از    ییاهی، گ   ی ا کل از نمونه هیا استخراج آران 

ان ا مکمل شد که    ی به د   یل ا تبد ، آران PCRانجام 

با استفاده   یکرولیتر م   20  یی ساخت آن در حجم نها 

معکییوس محصییول شییرکت    ی بردار نسییخه   یییت از ک 

براسیاس دسیتورالعمل شیرکت  ییران )ا   یشگام پ  و   )

مکمل    ی ان ا   ی د   یر انجام گرفت. جهت تکث   ازنده س 

انجیام    ی انجیام شید. بیرا   PCRشده واکنش    یر تکث 

سییاخت شییرکت    Master mixاز    PCRواکیینش  

از جفییت آغییازگر    گیییری ( بییا بهره یییران )ا   یشییگام پ 

اسیتفاده    LCUW7090/ LCUWc7389  ی اختصاص 

  (. Bajet et al., 2008) شد  

حاصییل از    یییه اول   ی هییا ا: داده تییرادف آران   تعیییین 

RNA-seq   افییییییزار  توسییییییط نرمFastQC 

v.0.11.9 شیییدند    ییییابی ارز (Andrews, 2010 .) 

 .Cutadapt vخییام بییا اسییتفاده از     ی هییا خوانش 

، تییا تنهییا  ( Martin, 2011) شییدند    یش پییالا 2.0.4

  یفیی باز و نمیره ک   50با حداقل طول    یی ها خوانش 

  یین حفظ شیوند  ا   30ش از  ی ب  ( Phred score) فرد  

  یفییت بیا ک   ی هیا خوانش   ی مرح ه منجر به پاکساز 

آداپتییور شیید. پییس از حییذف    هییای ی و توال   یین پییا 

  یلاس )ژنیوم مرجیع گی  یاهی با منشأ گ   ی ها خوانش 

Prunus avium GCA_002207925.1     استخراج ،

  مانیده ی باق   یرگیاهی غ   ی ها ، خوانش ( NCBIشده از  

 CLC Genomicsافیییزار  بیییا اسیییتفاده از نرم 

Workbench v22.0.2 (CLC Bio, Aarhus, 

Denmark )    مونتییاژ شییدند.    ییی  بییه صییورت کانت

 N50  ییار شیده بیا مع   ی گردآور   های ی توال   یفیت ک 

درصید از    50که حداقل    ی  کانت   ین تر طول کوتاه ) 

را پوشش خواهد داد(    ها ی  کل طول مجموعه کانت 

 قرار گرفت.   یابی مورد ارز 

  یتم مونتاژ شیده بیا اسیتفاده از الگیور   های کانتی  

BLASTn   ی عمیییوم   ی هیییا داده   یگیییاه در برابیییر پا  

و    فییر  یش پ   ی بییا پارامترهیا    NCBI  ییدی نوک ئوت 

  یروسییییی داده مرجییییع و   یگییییاه پا   ین همچنیییی

 (taxid:10239 ) شیید. پییس از انتخییاب    ی بررسیی

  یییروس و   ی مشییابه بییا تییوال   یییروس و   ترین یییک نزد 

با استفاده از نیرم    ، حاضر   یق شده در تحق   یی شناسا 

  ردیییف هم  Geneious Prime (2019.1.3)افییزار  

انجام شد. پس از    ی دو توال   ین ا  ( alignment)   ی ساز 
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، ابتیدا و  ORF finderافیزار  آن، بیا اسیتفاده از نرم 

  ی هییا مشییخ  و بییه تییوال ORFتمییام    ی انتهییا 

ترجمیییییییییییییییییه    ینواسییییییییییییییییییدی آم 

 (. /www.ncbi.nlm.nih.gov/orffinder) شیییید 

اسیتف   ین همچن  برنامیه    اده با    ییزان ، م BLASTPاز 

موجود در بانیک ژن    های ی با توال   ها ین تطابق پروتئ 

  هیا یروس هیر کیدام از و   ی ییه و گونه و جدا   ی بررس 

 مشخ  شد. 

  ی تبارشناسی  ی : بررسیی وژنتییک ف   ییل و تح    تجزیه 

   MEGA v12.0.9افیزار  با اسیتفاده از نرم   ها یه جدا 

ا  کامیل ژنیوم، ژن آران   های ی توال   یسه بر اساس مقا 

و ژن   ( CP)   ینی ، ژن پوشش پروتئ ( RdRp) مراز ی پ  

HSP70    های یه جدا  LChV1    با روشMaximum 

Likelihood    این بر    ی وژنتیک انجام شد و درخت ف  

افییزار، ابتییدا  نرم   ییین شیید. در ا   یم اسییاس ترسیی

با    یدها نوک ئوت   یگزینی جا   ی مدل تکام    ترین مناس، 

شد تا    یین تع    Model Selectionاستفاده از بخش  

.  ییرد انجیام گ   ی مدل آمار   ین بر اساس بهتر   یل تح  

درخیت    ی ها شیاخه   ی اعتبار آمیار   یابی منظور ارز به 

انجیام    رار تکی  1000استرپ با  آزمون بوت   ی وژنی، ف 

  ها، ییه شد. اطلاعیات مربیو  بیه فهرسیت نیام جدا 

  ییایی و منشأ جغراف   ها یزبان م   ی، دسترس   ی ها شماره 

  ی وژنتیییک ف   یز مییورد اسییتفاده در آنییال   هییای ی توال 

آورده شیده    1در جیدول   ی مورد بررسی  های یروس و 

 است. 

پیییس از    ی بررسییی  یییین : در ا یبی نیییوترک   آنیییالیز 

  LChV1کامییل ژنییوم    ی هییا ترادف   سییازی یف رد هم 

،  Geneious Prime (2019.1.3)  افییزار توسییط نرم 

 Recombination)   یبی نوترک   یدادهای رو   ی  تشخ 

events  ) افیزار  نرم   ی رسیان بروز   ین با استفاده از آخر
RDP (Recombination Detection Program 5)  

انجییام    فییر  یش پ   یط بییا در نظییر گییرفتن شییرا 

  یبی نیوترک   یع تنها وقیا  (. Martin et al., 2021) شد 

با حداقل چهیار روش از شیش روش    شده یی شناسا 

 (RDP  ،GENECONV  ،Chimaera  ،MaxChi  ،

BootScan  ،Siscan    3وSeq   )  بییا مقییدارp-value  

برشیمرده و گیزارش    یرش قابیل پیذ   10-6کمتر از  

 شد. 

  ی فشیارها   ی منظور بررس : به یعی انتخاب طب   بررسی 

در تکامیل    یعیی نقش انتخاب طب   یابی و ارز   ی انتخاب 

توال LChV-1  یروس و   ی مولکول    یدی نوک ئوت   های ی ، 

   CPmو    RdRp  ،HSP70  ،CPمربو  بیه چهیار ژن  

  هییای ی قییرار گرفتنیید. توال   وتح یل یییه مییورد تجز 

  سیازی یف رد همولوگ هر ژن پس از استخراج و هم 

قییرار    ی صییورت جداگانییه مییورد بررسییبه   گانیه، چند 

در    هیا ی تراز حاصل شد کیه هم   ینان گرفتند و اطم 

در قیاب    یییر و بیدون تغ   یح چارچوب کدکننده صح 

هییر ژن، تعییداد    ی اند. بییرا خییوانش انجییام شییده 

  های ینی بیه جانشی ( dN)   ی معنیدگر   های ینی جانشی

 MEGAافیزار  بییا اسیتفاده از نرم  ( dS)   ی معنیهم 

v12.0.9    ش و رو  Nei–Gojobori    ین برآورد شد. ا  

بیییالقوه متیییرادف و    هیییای یگاه روش تعیییداد جا 

  dNو    dS  ی ها را محاسبه کرده و فاص ه   یرمترادف غ 

چندگانیه    هیای یگزینی جا   ی بیرا   یح را پس از تصیح 

هییر ژن    ی بییرا    dN/dS. نسییبت  کنیید ی بییرآورد م 

حاکم بر تکامل    ی انتخاب   ی از الگو   ی عنوان شاخص به 

نسیبت    یر مقیاد   کیه ی طور به     محاسبه شید   ها ی توال 

dN/dS    ییا   ی دهنده انتخاب منفینشان   یک کمتر از  

  یک ، برابر با  ( Purifying selection)   کننده یش پالا 

  ییک از    یشیتر و ب   ی عنوان سازگار با تکامیل خنثیبه 

انتخییاب    ی از غ بییه احتمییال   ی ا عنوان نشییانه بییه 

   در نظر گرفته شد.   ( positive selection) مثبت 

 

 

 

مورد استفاده    LChV1  یروس و   های یه جدا   یایی و منشأ جغراف   ها یزبان م   ی، دسترس   ی ها شماره   ها، یه فهرست نام جدا   . 1جدول  

 ی و تکام    ی وژنتیکی ف   یز در آنال 
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 کشور  میزبان  نام جدایه  رس شمار 
EU715989 ITMAR P. avium Italy 

JX669615 V2356 P. cerasus Germany 

KR080325 YD P. avium China 

KR736335 Taian P. avium China 

KX192366 Jerte P. avium Spain 

KX192367 Ponferrada P. avium Spain 

LC523019 QLD13 P. domestica Australia 

LC523020 TAS16 P. avium Australia 

LC523021 LV16_ P. avium Australia 

LC523022 LV27S1 P. avium Australia 

LC523023 LV27S2 P. avium Australia 

LC523024 LVV P. avium Australia 

LC942399 Urmia P. avium Iran 

LN794218 G15-3 P. avium Greece 

MG934545 Kyoto-2 P. serrulata Japan 

MH300060 P8-23 P. avium Spain 

MH300061 P8-42 P. avium Spain 

MH364114 C118-Iso1 P. avium Greece 

MH364115 C118-Iso13 P. avium Greece 

MH364116 C118-Iso15 P. avium Greece 

MK775591 BJ P. avium China 

MK895510 GBVC_LChV1_062 P. avium Belgium 

MK895511 GBVC_LChV1_068 P. cerasus Belgium 

MK895512 GBVC_LChV1_101 Prunus sp. Belgium 

MN131067 FT12 P. avium Australia 

MN131068 FT14 P. armeniaca Australia 

MN131069 FT13 P. avium Australia 

MN242215 Apr153 P. armeniaca Spain 

MN242216 Apr156 P. armeniaca Spain 

MN242217 Apr161 P. armeniaca Spain 

MN242218 Apr172 P. armeniaca Spain 

MN242219 Apr184R P. armeniaca Spain 

MN508820 Niagara-A22 P. avium Canada 

MZ291927 19SP003A — Spain 

MZ291928 19SP003B — Spain 

MZ291929 19SP003C — Spain 

MZ570904 Alm138 P. dulcis Spain 

NC_001836 UW2 P. avium USA 

OQ513275 PM2 P. domestica China 

OR260412 Stepnoe P. cerasus Russia 

OR497462 741M1-C9 P. avium China 

OR519885 sh31 P. dulcis China 

PV763042 137/21-1 P. persica Montenegro 

PX560182 137/21-2 P. persica Montenegro 

 

 یجنتا

ها با  ا استخراج شده از نمونه و خ و  آران   یفیت ک 

مورد   ( NanoDrop) نانودراپ    سنج یف استفاده از ط 

  ی جییذب نییور   ی ها قییرار گرفییت. نسییبت   یییابی ارز 

A260/A280  و نسییبت    1/ 9-2  ین بییA260/A230  

ا بیا  ثبت شد، که نشانگر وجود آران    1/ ۸-2/ 1  ین ب 

  یییا   ینییی پروتئ   ی خ ییو  مناسیی، و بییدون آلییودگ 

ژل    ی ها رو اسیت. الکتروفیورز نمونیه   آلی   یبات ترک 

   به   مربو    مجزا   و   واضح   باند   دو   وجود   هم   ٪ 1آگارز  

rRNA 2۸  ی هاS    1۸وS  ( ی ها بیا انیدازه   یی، به ترت  

)از    ییک باز( و نسبت دو بیه    1۸00و    4700حدود  

  یییار نظییر غ ظییت بانییدها( را نشییان داد کییه مع 

  یی، سیلامت و عیدم تخر   ی بررس   ی برا   ی استاندارد 

  ییین . عییلاوه بییر ا شییود ی گرفتییه م   نظییر ا در  آران 
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صییورت گرفتییه توسییط شییرکت    سیینجی یفیت ک 

Novogene  ( بر اساس مع ین چ ) ا  سیلامت آران   ییار

 (RNA integrity number (RIN)  7/ 4  ییزان بیه م  

 بود.   یشین پ   یج بر نتا   ییدی تا 

  یز و آنیییال   RNA-Seqخیییام    ی هیییا داده   بررسیییی 

به دسیت آمیده از    یج : با توجه به نتا یوانفورماتیک ب 

(،  2ا استخراج شده )جدول ترادف نمونه آران  یین تع 

خوانش )    ی یون م   99خام حدود    ی ها تعداد خوانش 

داده( بیرآورد شیده اسیت.    یگاباییت گ   14/ ۸معادل  

 ( % Effective) میوثر    ی هیا داده   ییزان م   ین همچن 

  یزهای آنال   ی درصد داده خام قابل استفاده برا   ی عن ی 

بوده است. نقطه قابیل توجیه    % 94/ 56  دستی یین پا 

 ( % Error)   ییابی ی توال   ی است که درصد خطا   ین ا 

شیده    یابی درصد ارز   0/ 01و حدود    یین پا   یار آن بس 

  یفیی ک   ییاس مق   ییک کیه    Q30و    Q20  یار است. مع 

  ساس )بر ا   یابی ی توال   ی ها دقت خوانش  یابی ارز  ی برا 

Phred quality score   ) 9۸/ 24  ی، به ترت   یز است ن  

معییادل    Q20زده شییده اسییت.    ین تخمیی  95/ 3۸و  

معادل احتمال    Q30  و   ٪ 1حداکثر    ی احتمال خطا 

  برای (  ٪ 99/ 9دقت    یباً % )تقر   0/ 01حداکثر    ی خطا 

حاضیر نشیانگر    یج باز است. مجموع نتیا   یک   یین تع 

  ییین انجییام شییده در ا   ی هییا خوانش   ی بییالا   یفیییت ک 

 پژوهش است. 

 

 ( ین چ )  Novogeneانجام شده توسط شرکت    یلاس نمونه استخراج شده از گ   RNA-seqبدست آمده از    یج نتا   . 2جدول 

Q30(%) Q20(%) Error 

% 
Effective 

% 
حجم داده  

 )گیگابایت( 

تعداد داده  

 های خام 

 نمونه  شناسه 

3۸/95 24/9۸ 01/0 56/94 ۸/14 9۸955040 FKRN240287259-

1_22GWMYLT4_L7 
AA21981 

 

و    یین پا   یفیت با ک   ی ها پس از برش و حذف خوانش 

،  Cutadaptافزار  آداپتور با استفاده از نرم  های ی توال 

  96از    یش خوانش )ب  ی یون م   95از    یش در مجموع ب 

را بیا    یفییت ( کنتیرل ک ییه اول   ی ها درصد از خوانش 

طییول    یییانگین پشییت سییر گذاشییتند. م   یییت موفق 

و    150  یی، به ترت   ی ها قبل و بعد از پاکساز خوانش 

 باز بود. جفت   139

  ی هیا بیر رو خوانش  ( Map) از مرح ه نگاشیت    پس 

  ییاهی با منشیأ گ   ی ها و حذف خوانش   یلاس ژنوم گ 

،  CLC Genomics Workbenchافییزار  توسییط نرم 

  11000از    بییش .  گرفت   صورت   ها خوانش   یش گردا 

  یش تا ب   1126  ین ب   ی با بازه طول  ( Contig)   ی  کانت 

  1619طییول    یییانگین بییاز و بییا م جفت   17133از  

تمییام     BLASTn  یز د شیید. آنییال یییبییاز تول جفت 

باز، وجود  جفت   1500از    یش با طول ب   های ی  کانت 

  ریزی ییوه م   ییروس مرتبط بیا  و   یروسی و   ی توال   یک 

بیا   ( Little cherry virus 1, LChV-1)   1  یلاس گی

جفت باز، را مشخ  کرد. عمق خوانش در   16900

)بییا    2900تییا    320مخت ییف ژنییوم از    ی قسییمتها 

  هیای یژگی . در ادامه ، و ود ب   یر ( متغ 2100  یانگین م 

  ییه بیه بعید جدا   یین که از ا   LChV-1  یرانی ا   یه جدا 

Urmia  قرار خواهد    ی خوانده خواهد شد مورد بررس

پیس از    Urmia  ییه کامیل ژنیوم جدا   ی گرفت. تیوال 

اعتبارسینج   یین تع  پا   ی، و    GenBankداده    یگیاه در 

 ثبت شد.   LC942399  ی تحت شماره دسترس 

تیرادف    BLASTnآزمون بلاست: بیر اسیاس    نتایج 

  ترین یک ، نزد Urmia  یه ژنوم کامل جدا   یدی نوک ئوت 

  یه ، مربو  به جدا GenBankقابل مشاهده در   ی توال 

G15_3   یییییروس از و  LChV-1    بییییا رس شییییمار

LN794218     ژنوم را پوشش داده و    % 100است که

.  دهیید ی را نشییان م   یییدی نوک ئوت   یکسییانی   % 91/ 16

رس شیییمار  )  C118-Iso1  جداییییه پیییس از آن،  

MH364114   )  ژنییوم و    ی درصیید   9۸بییا پوشییش

قرار دارد. دو    ی درصد   90/ 92  یدی نوک ئوت   یکسانی 
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گیزارش    یلاس گی  یزبان و م   یونان شده از    یاد   یه جدا 

  یار بسی  یدی نوک ئوت   یکسانی   ها یه جدا   یر اند. سا شده 

 . دهند می   نشان   را   % ۸3–77در محدوده    تری یین پا 

ژنیوم   :Urmia  ییه ژنیوم جدا   ی مولکیول   ی هیا ویژگی 

  16۸72طییییول    ی دارا     Urmia  یییییه کامییییل جدا 

اندازه در محدوده معمول ژنوم    ین است. ا  ید نوک ئوت 

  16-16/ 9حدود    یعنی ،  Velarivirusجنس    ی اعضا 

  ی شده برا قرار دارد و با اندازه ژنوم گزارش   ی وباز، ک 

LChV-1    مطابقییت دارد. ژنییومLChV-1   یییان در م  

  ی ها بوده و برا ژنوم   ین تر جنس از بزرگ   ین ا   عضای ا 

گزارش شده    ید نوک ئوت   16934طول    UW2  یه جدا 

   Urmia  ی ساختار ژنوم  (. Fuchs et al., 2020) است  

  ی قابل ترجمیه در ابتیدا   یر غ   یه ناح   یک متشکل از  

  ORFهشت    ید، نوک ئوت   70با طول  (  UTR′ 5ژنوم ) 

  یک و    ORF8تا  (  ORF1a  و   ORF1b) ORF1شامل  

 UTR) ′ 3ژنوم )   ی قابل ترجمه در انتها   یر غ   یه ناح 

(. سیازمان  1اسیت )شیکل   ید نوک ئوت   174به طول  

  ی مرتبط با همانندسیاز   های یه ژنوم شامل ناح   ی ک  

  ین مربو  بیه پیروتئ   های ژن   سپس   و   ′ 5  ی در انتها 

  ین ، پییروتئ HSP70h  ،p61  یییدروفوبیک، کوچییک ه 

  ی فرعیی  ی پوششیی  ین ، پییروتئ ( CP)   ی اصیی    ی پوششیی

 (minor coat proten, CPm )  هییای ین و پروتئ  

انتها  ا   یی کوچک    ی با سازمان ژنوم   یش آرا   ین است. 

ها  Velarivirus  یر و سا   LChV-1  ی برا   شده یف توص 

   .( Katsiani et al., 2015) مطابقت دارد  

 

 LChV1  یروس و   Urmia  یه جدا   ی سازمان ژنوم   . 1شکل 

 

  71-6976  یت در موقع   Urmia  ،ORF1a   یه در جدا 

  ین پییروتئ   ییید، نوک ئوت   6906قییرار دارد و بییا طییول  

 papain-like  ی ها دامانییه   ی حییاو   ی همانندسییاز 

protease (P-PRO)  ،methyltransferase (MET)   

سیه    یین . وجود ا کند ی را کد م   helicase (HEL)و  

شده  حفاظت   های یژگی از و   یکی    ORF1aدر    یه ناح 

   Velarivirus  ی و اعضییا   LChV-1  ی ژنییوم   مان سییاز 

  GKS  یییف موت  (. Katsiani et al., 2015) اسییت  

   ORF1aدر    NTPase/helicase  ییت مربو  بیه فعال 

  ییت بیا ماه   یافته   ین مشاهده شد  ا   Urmia   یه جدا 

helicase    وابسته بهNTP   گروه    ین ا   های یروس در و

   ORF1b .(Chirkov et al., 2023)سیازگار اسیت  

قیرار گرفتیه اسیت و بیا    6945-۸492  یت در موقع 

آر.ان.ا   ید نوک ئوت   154۸طول     یمیراز پ    ی کدکننده 

 RNA-dependent RNA)   ی وابسییته بییه آر.ان.ا 

polymerase, RdRp  )  .استORF1a    وORF1b    در

  یکیدیگر بیا    ید نوک ئوت   32  یزان به م   Urmia  یه جدا 

بیا    ای ی همپوشیان   ین دارنید. وجیود چنی  ی همپوشان 

  یییق از طر   ی همانندسییاز   وتئین پییر   یییان ب   یسییم مکان 

 ribosomal)   یبییوزومی چیارچوب ر   ییییر تغ   ینید فرا 

frameshifting  )  درLChV-1    مطابقییییت دارد  در

حاصل    ORFعنوان  به    ORF1b  یز ن   ی مطالعات قب  

گزارش شیده    ORF1a  ی ا چارچوب ترجمه   ییر از تغ 

  های یژگی از و   یکی  (. Katsiani et al., 2018) است  

  ی در ابتییدا    UUG  د ، وجییو Urmia  یییه جالیی، جدا 

ORF1b   ین اسییت، بنییابرا  ORF1b   بییا    یییه جدا   ییین ا
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  ین تیر . مهم شیود ی آغاز م    AUG  یر غ   ین کدون آغاز 

است کیه در    GDD  یف وجود موت   ORF1bدر    یافته 

  Urmia  یه جدا   RdRp  (ORF1b)شده  ترجمه   ی توال 

. وجیود  شود ی مشاهده م   372  یدآمینه در حدود اس 

GDD   ته هسیی  هییای یژگی و   ین تر از شییاخ    یکییی  

catalytic    مربیییو  بیییهRdRp    هیییای یروس در و  

 )+(ssRNA    شیییده  اسیییت و بیییا دامانیییه حفاظت

Closteroviridae_RdRp   مطابقیییییییییییییت دارد  

 (Satyanarayana et al., 2000 .) 

ORF2    یک قرار دارد و    ۸497-۸592  یت در موقع  

  کند ی م   ی کوچک را رمزگذار   یدروفوبیک ه   ین پروتئ 

است و احتمالا     transmembrane  یه ناح   ی که دارا 

مییرتبط بییا غشییا و    ینییدهای فرآ   ی ده در سییازمان 

 King et) نقیش دارد   ی همانندسیاز   ی هیا کمپ کس 

al., 2012 .)  ORF3    یییدی نوک ئوت   یییت بییا موقع  

را کییید     HSP70-like  ین پیییروتئ   ، 10252-۸597

شیده در  حفاظت   هیای ین از پروتئ   یکیی که    کند ی م 

  LChV-1است و در    Closteroviridae  ی ژنوم اعضا 

  یکیی عنوان  بیه   ی اصی    ی در تمام مطالعات ژنوم   یز ن 

  ین گزارش شده است. ا   یروس شاخ  و   ی ها ORFاز 

  یل تشک   یروس، در انتقال س ول به س ول و   ین پروتئ 

مشیارکت    یرییون و مونتاژ و   زی کمپ کس همانندسا 

  ییت در موقع  (. Satyanarayana et al., 2000) دارد  

قرار گرفتیه     ORF4  یدی نوک ئوت   11977-10424

کییه بییه    کنیید ی را کیید م    p61  ین اسییت کییه پییروتئ 

 ,.Katsiani et al) شیباهت دارد    HSP90  ین پروتئ 

احتمییییالاً در مونتییییاژ و     p61  ین پییییروتئ (.  2015

بیا    ی در همکار   یژه و ، به یروسی ذرات و   ی ده سازمان 

HSP70h    وCPm نقش دارد ، (Satyanarayana et 

al., 2000 .)  ORF5    1203۸-13252  ییت در موقع  

.  کند ی م   ی را رمزگذار  ( CP)   ی اص    ی پوشش   ین پروتئ 

  1325۸-15246  یییت در موقع    ORF6پییس از آن،  

است.   ( CPm)   ی اص    یر غ   ی پوشش  ین کدکننده پروتئ 

  یریون تمام طول و  معمولاً   CPبرخلاف   ین پروتئ   ین ا 

را    یرییون و   یی ب که فقط بخش انتها   پوشاند  ی را نم 

سییاختار کامییل    یل تشییک   ی و بییرا   دهیید ی پوشییش م 

در بخیش    CPmو    CPدارد. وجیود    یت اهم   یریون و 

  ی مشییخ  اعضییا   هییای یژگی ژنییوم از و   یی انتهییا 

Velarivirus     استORF7 .(Fuchs et al., 2020) 

  یییت موقع )  ORF8و  (   15247-15942  یییت موقع ) 

پروتئ 1669۸-15979 انتهیا   های ین (  را    یی کوچک 

  ی، ترت به    ی که در مطالعات قب    کنند ی م   ی رمزگذار 

دو    ییین اند. ا شییده   یف توصیی  p27و    p21عنوان  بییه 

نسییبتاً     LChV-1  های یییه جدا   یییان در م   ین پییروتئ 

  ییین آنهییا در ا   یییق اند امییا عم کییرد دق شییده حفاظت 

 . هنوز مشخ  نشده است   یروس و 

حاصیل از    یج نتیا   یید منظور تأ به  :RT-PCR  آزمون 

بییا     RT-PCR، آزمییون  RNA-Seq   وتح یل یییه تجز 

 /LCUW7090  ی استفاده از جفت آغازگر اختصاص 

LCUWc7389   ا  آران   ی ها از نمونیه   یری و با بهره گ

از شیییش منطقیییه    ی اسیییتخراج شیییده و انتخیییاب 

اسییتخراج شییده و    ی ها شییده )نمونییه   ی بردار نمونییه 

  ی صورت گرفت. آغازگرها ( RNA-Seq ی برا  ی ارسال 

هیدف قیرار    ی بیرا   ی طور اختصاصیمورد استفاده به 

  LChV-1  ییییروس از ژنیییوم و   RdRp  ییییه دادن ناح 

  یی امکان شناسا   یق طر   ین شده بودند و از ا   ی طراح 

  300. مشاهده باند  کنند ی را فراهم م   یروس و   یق دق 

درصد در    یک مورد انتظار در ژل آگارز    ی جفت باز 

  یج نتیا   یید علاوه بر تا   برداری نمونه هر شش منطقه  

  یوع شیی  ی گسییتردگ   یییانگر ، ب   RNA-Seqحاصییل از  

  ی غرب   یجان در باغات استان آذربا   LChV-1  یروس و 

    (.  2است )شکل 
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  ی برا    LCUW7090 (for)  ،LCUWc7389 (Rev)با جفت آغازگر    RT-PCRمحصول واکنش    ی نقوش الکتروفورز   . 2شکل  

  ی نشانگر مولکول   Mراهک   .Red-safe  ی ه وس شده به    آمیزی درصد رن    یک در ژل آگارز    LChV-1  یروس و   یی شناسا 

100bp   یه، بوکان، اشنو   ی ها از شهرستان   ی آلودگ   م علائ   ی دارا   یلاس گ   ی برگ   ی ها نمونه   ی، به ترت   6تا  1  ی ها و راهک  

 )نمونه سالم( است.   ی مربو  به کنترل منف   Cس ماس و مهاباد و راهک    یه، اروم   ی، خو 

 
  ییف رد هم   یسیه : مقا ها ییه جدا   یکی تنوع ژنت   ی بررس 

  43  ییدی کامیل نوک ئوت   هیای ی چندگانه توال   ی ساز 

 Geneiousافزار  با استفاده از نرم  LChV-1   یه جدا 

Prime (2019.1.3)   مورد    های یه نشان داد که جدا

تنییوع    یکییی، شییباهت ژنت   یییزان از نظییر م   ی بررسیی

تنوع    ین مخت ف ژنوم دارند. ا  ی در نواح  ی توجه قابل 

  ییییزان نبیییود و م   یکسیییان هیییا  ORFدر تمیییام  

مخت ف تفاوت    ی ها ژن   ین ب   ها ی توال   ی شدگ حفاظت 

مشخ  شده است    یز ن   یشین داشت. در مطالعات پ 

  گروهیی ین در سیطح ب   LChV-1  یکیی که تنوع ژنت 

عنوان  است. به   ی گروه از تنوع درون  یشتر مرات، ب به 

کامیل     ی هیا مربیو  بیه ژنوم   ی بررس   یک مثال، در  

LChV-1 یی شناسیا   یز متما   ی وژنتیکی ، پنج گروه ف  

هیا  درون گروه   ییدی شیباهت نوک ئوت   ییزان شد و م 

  ین شییباهت بیی  یییانگین درصیید و م   96تییا    92/ 3

درصد گیزارش شید    76/ ۸مخت ف حدود    ی ها گروه 

 (Chirkov et al. , 2023 .)   شده در  انجام   یل در تح

  یکیی از تفیاوت ژنت   ی مشیابه   ی مطالعه حاضر، الگیو 

  یسیه ژنوم مشاهده شید. در مقا    ف مخت   ی نواح   ین ب 

  یانگین م   ها، یه جدا   یر با سا  Urmia یه جدا  ی اختصاص 

  ین کییه پییروتئ    ORF1bدر    یییدی شییباهت نوک ئوت 

RdRp    درصید    ۸1/ 2حیدود    کند، ی م   ی را رمزگذار

  ی هیا ORF   یر بیا سیا   یسیه در مقا   ییه ناح   ین بود و ا 

در    ی ژنیوم   ییه ناح   ین تر شیده محافظت   شده، ی بررس 

،  ORF1b. پییس از   شیید محسییوب    Urmia  یییه جدا 

ORF7 (P21)    76/ 2شیباهت حیدود    ییانگین بیا م  

  74/ ۸بییا حییدود    ORF3 (HSP70-like)درصیید و  

حفاظیت را نشیان دادنید.    ییزان م   یشترین درصد، ب 

ORF1a  ،ORF4     وORF8    ییانگین م   ی، ترت به   یز ن  

  یر درصد با سیا   72/ 1و    72/ 6،  72/ ۸شباهت حدود  

  رین کمتیی   ORF2داشییتند. در مقابییل،    ها یییه جدا 

  Urmia  یسه را در مقا   یدی شباهت نوک ئوت   یانگین م 

آن    ییانگین نشیان داد و مقیدار م   ها ییه جدا   یر با سا 

  ییزان م   یر حیال، تفسی  یین درصد بود. با ا   69حدود  

  96بیا توجیه بیه انیدازه کوچیک آن )   ORF2تنوع  

انجیام شیود. پیس از     ییا  بیا احت   یید ( با ید نوک ئوت 

ORF2  ،ORF6 (CPm)    ود شباهت حید   یانگین با م  

درصد،    71/ 5با حدود    ORF5 (CP)درصد و    70/ 1

  یر بیا سیا   Urmia  یسیه در مقا   ی نیواح   یرترین از متغ 

 (. 3بودند )شکل    ها یه جدا 

  یییز، ن   ها یییه کییل جدا   ین بیی  ییییرات نظییر دامنییه تغ   از 

مشاهده شد، در    RdRpحفاظت در   یزان م   یشترین ب 

از    تری یع دامنه وس   CPو     ORF2  ،CPmکه     ی حال 

الگو بیا    ین را نشان دادند. ا   یدی نوک ئوت   ی ها تفاوت 
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  ی و فشار انتخیاب   RdRp  ین پروتئ   ی عم کرد   یت اهم 

  ییر در تکث   ییل دخ   های ین حفظ عم کرد پروتئ   ی برا 

  یشیتر سازگار است. در مقابل، تنوع ب   یروس ا و آران 

  هیای ین پروتئ   ی و برخی  ی سیاختار   های ین در پروتئ 

  ی تکییام    ی دهنده فشییارها نشییان   توانیید ی م   ی فرعیی

 باشد.   ی نواح   ین متفاوت بر ا 

  هیا، ی توال   یسیه قابل توجه در مقا   های یافته از    یکی 

  ییه بیه دو جدا   Urmia  یه جدا   یکی مشابه نزد   ی الگو 

LN794218     وMH364114   از     یاری در بسیییییییی

ORF ی ژنیوم   ی در اغ ، نواح   یه دو جدا   ین ها بود. ا  

   Urmiaبییه    ها یییه جدا   ترین یییک از نزد   شییده ی بررس 

   ی هییا مشییابه در ژن   ی الگییو   ییین محسییوب شییدند. ا 

RdRp ،  HSP70-like  ،HSP90-like  ،CP  ،CPm  ،

P21     وP27   کییه    دهیید ی مشییاهده شیید و نشییان م

  ییک محدود بیه    یه دو جدا   ین به ا    Urmia  یکی نزد 

 . یست منفرد از ژنوم ن   یه ناح 

 

با    یسه ( در مقا ی آب   ی ها ستون )  LChV-1  یروس و   های یه جدا   یر با سا    Urmiaیه جدا   یدی شباهت نوک ئوت   یانگین . م 3شکل 

  ی ها ORFاز     یک هر    ی ( برا ی نارنج   ی ها )ستون   ی مورد بررس   های یه تمام جدا   یان در م   یدی شباهت نوک ئوت   یانگین م 

به صورت    ی آب   ی ها ستون   ی در قسمت بالا    Urmia  یه به جدا   یه جدا   ترین یک شمار و درصد شباهت نزد . رس ی ژنوم 

 داده شده است.   یش نما   ی عمود 

 

  یبی نیوترک   یل و تح    یه : تجز یبی نوترک   یند فرا   یز آنال 

منجیر بیه     LChV1  ییروس ژنوم کامیل از و   43در  

شید.    ی احتمیال   یبی نیوترک   ییداد هشت رو   یی شناسا 

  یداد رو   یک مشخ  کرد تنها در    ی بررس   ین ا   یج نتا 

به عنوان والد     Urmia  یه بالا، جدا  ی با احتمال آمار 

  ییداد، رو   یین نقش داشته است. در ا   ی احتمال   ی فرع 

بادام    sh31(OR519885)  ینی چ   یه جدا  از  جداشده 

   Urmiaشید کیه در آن،    ی معرف   ی، به عنوان نوترک 

   یکیییایی آمر   ییییه و جدا   ی بیییه عنیییوان والییید فرعییی

UW2(NC_001836)   به عنوان    یلاس جداشده از گ

  ین بی  یی، نوترک   ییه شیدند. ناح   یی شناسا   ی والد اص  

قرار داشت و توسط    ۸463و    7365  یدهای نوک ئوت 

 RDP  ،GENECONV  یعنی مستقل  لگوریتم شش ا 

 ،BootScan  ،MaxChi  ،Chimaera     وSiScan     بییا

P-value (  6۸-10تیا    17-10معنادار)     یار بس   ی ها

  یییز ن   یگییر د   یییداد (. دو رو 4شیید )شییکل    یبانی پشییت 

Urmia  یشنهاد پ   ی احتمال  ی، نوترک   یک را به عنوان  

  یبانی پشیت   ی دارا   یدادها رو   ین حال، ا   ین کردند  با ا 

بیه    RDPافیزار  بیوده و توسیط نرم   ضیعیفی   ی آمار 

  ین شده و بنابرا   یف تعر   ( ambiguous) عنوان مبهم  

  ی ت قیی  ( tentative)   ی احتمییال   ی، قطعیی  ی بییه جییا 

 . شوند ی م 
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  یروس کامل و   های ی شامل توال   RDP  یل وتح    یه تجز   یق از طر   شده یی ، شناسا   Urmia  یه در ژنوم جدا   یبی نوترک   یداد . رو 4شکل  

LChV1.  مستقل )    یتم توسط شش الگور   یداد رو   ین اRDP ،GENECONV  ،BootScan  ،MaxChi  ،Chimaera   و(SiScan   

  های یت از موقع   ی با رن  نارنج   یبی نوترک   یه شده است. الف( ناح   یی شناسا   6۸-10تا    17-10   ی ها P-valueبا   

در    ی احتمال   یبی نوترک   ی مکان   یت مشخ  شده است. ب( موقع   Urmia  یه در ژنوم جدا   ۸463تا    7365  یدی نوک ئوت 

و     Urmia  های یه و جدا   ی، به عنوان نوترک   sh31(OR519885)  یه جدا  .Urmia  یه جدا   ی نقشه ژنوم 

UW2(NC_001836)   ند. شده   ی معرف   ی و اص    ی فرع   لد به عنوان وا   ی، به ترت  ا

 

  ی : انتخاب میدل تکیام  ی وژنتیک ف   یل و تح    یه تجز 

بیا اسیتفاده از    ی یوژنتیکی درخت ف   یم از ترس   یش پ 

به   ( GTR+G+I) انجام و مدل     MEGA 12افزار نرم 

  ی یوژنتیکی انتخاب شد. درخت ف   ینه عنوان مدل به 

بر اسیاس    Maximum Likelihood (ML)با روش  

ها  شییاخه   یییت حما   یییزان و م   ی مییدل بازسییاز   ییین ا 

 (bootstrap )   شید. درخیت    ییابی تکرار ارز   1000با

کامیل ژنیوم    ی بر تیوال   ی شده مبتن   یم ترس   ی وژنی ف 

در مطالعه حاضر، وجود پینج    LChV-1  های یه جدا 

را نشییان داد   ( I–V) بییزرگ    ی ییوژنتیکی گییروه ف 

ها در مورد  پنجگانه گروه   ی بند شاخه   ین (. ا 5)شکل 

  یبا تقر   یش با آرا   یز ن   HSP70و    RdRp  ،CP  ی ها ژن 

  یین (. ا یوسیت پ   ی ها مشیاهده شید )شیکل   ی مشابه 

بر ژنوم کامیل    ی مبتن   یشین با مطالعات پ   ی توپولوژ 

LChV-1    مطابقییت دارد. در مطالعییهChirkov     و

را     LChV-1ژنوم کامل    3۸(، که  2023همکاران ) 

مشخ  شد و    ی وژنتیکی کردند، پنج گروه ف  ی بررس 

هیا حیدود  گروه   ین بی  یدی شباهت نوک ئوت   یانگین م 

  92/ 3در محیدوده    ی درون گروه   اهت و شب   % 76/ ۸

بیر    یشیین مطالعات پ   ین گزارش شد. همچن   % 96تا  

انید کیه  نشیان داده   CPو     RdRp  ،HSP70h   ییه پا 

  یا   یزبان الزاماً با م  LChV-1 ی وژنتیکی ف  ی بند شاخه 

 Tahzima) مطابقت ندارد  ها یه جدا  یایی منشأ جغراف 

et al., 2019 .) 

کامییل    ی شییده بییر اسییاس تییوال   یم درخییت ترسیی  در 

  ی هیا گروه   یش آرا   LChV-1  یه جدا   43  یدی نوک ئوت 

در درخت حاضر    Iبود: گروه    یر پنجگانه به صورت ز 

  یل را تشک   LChV-1نسبتاً بزرگ    ی ها از گروه   یکی 

  ییایی از منیاطق جغراف   هایی یه و شامل جدا   دهد ی م 

  ین، متحییده، چیی  یییالات مخت ییف از جم ییه کانییادا، ا 

  یین اسیت. ا   ی و کره جنیوب   یک ب ژ   یا، استرال   انیا، اسپ 

  Group Iکیه    دهید ی نشان م   یایی جغراف   ی پراکندگ 

خیا     ییایی منطقه جغراف   یک گروه محدود به    یک 

  KX192367و     KX192366مثییال،    ی . بییرا یسییت ن 

از    Ponferradaو    Jerte  های ییییه مربیییو  بیییه جدا 

بیا    یی هستند و هر دو شیباهت بیالا   یا اسپان   یلاس گ 

Taian  ین انیییید. همچنیییینشییییان داده   ین از چیییی  

MN508820  یییه بییا جدا   یبییاً کانییادا تقر   یلاس از گیی  

MN131067   گییزارش شییده    یکسییان   یفرنیییا از کال

محدود به    Group I  یز ن   یزبانی است. از نظر دامنه م 

  یین ا   های یه . جدا یست ن   Prunusگونه از جنس    یک 

  Prunus   های یرگونه ه ییو و سییا   یلاس، گییروه از گیی
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از ه یو    KR080325  ییه جدا   د اند. وجو گزارش شده 

متعییدد    های یییه ، در کنییار جدا lineage  ین در همیی

  یزبان م   ید شد   یت از نبود اختصاص   ی ا نمونه   یلاس، گ 

 گروه است.    ین در ا 

  یا، از آلمییان، اسییپان   هایی یییه شییامل جدا   II  گییروه 

تنیوع    ییز ن   یزبیان است و از نظیر م   یونان و    یا استرال 

از    هایی یییه گییروه جدا   ییین دارد. در ا   ی قابییل تییوجه 

  ی . بیرا شیوند ی م   ییده ترش و آلو د   یلاس گ   یلاس، گ 

از     JX669615 (V2356)  ی آلمییان   یییه مثییال جدا 

و    یلاس از گی  یونیان از    MH364115ترش،    یلاس گ 

  ییین از آلییو در ا    LC523019  یایی اسییترال   یییه جدا 

را    IIگیروه    ی، اند. از نظر تکام  مجموعه قرار گرفته 

شییاخه نسییبتاً گسییترده بییا حضییور    یییک   تییوان ی م 

دانسییت، امییا    یایی و اسییترال   یی اروپییا   های یییه جدا 

گروه    ین ا   ی که برا   دهند ی موجود اجازه نم  ی ها داده 

  ییین تع   ی اختصاصی  یزبان م   یا   یایی مرکز جغراف   یک 

 . شود 

از    یکییی   یزبییانی و م   یییایی از نظییر جغراف    III  گییروه 

گیییروه شیییامل    یییین هاسیییت. ا گروه   ین تر متنیییوع 

و    ین چک، ژاپن، کانادا، چ   ی از جمهور   هایی یه جدا 

  یلاس زردآلیو، گی  ییز ن   یزبان است. از نظر م   یا استرال 

  یین در ا ( P. serrulata)   ینتیی ز   یلاس و گی  یرین شی

شییاخ  آن    های یییه . جدا شییوند ی گییروه مشییاهده م 

چییک،    ی جمهییور   ی از زردآلییو   MN242219شییامل  

MG934545 (Kyoto-2)   ینتیییی، ز   یلاس از گییی  

MZ291928     ،از کانییاداMK775591   یلاس از گیی  

  یرین شیی  یلاس از گیی  LC523023و    ین چیی  یرین شیی

 MG934545  ی ژاپنی  یه هستند. وجود جدا   یا استرال 

(Kyoto-2)    یت گروه اهم   ین در ا   ینتی ز   یلاس از گ  

  یشییین در مطالعییات پ   یییه جدا   ییین دارد. ا   ای یییژه و 

واگیرا شیناخته    یار گروه مستقل و بس   یک عنوان  به 

کامیل،    ی هیا تعیداد ژنوم   یش شده بود، امیا بیا افیزا 

Chirkov    ( نشییان دادنیید کییه  2023و همکییاران )

Kyoto-2    درGroup III    یییه در کنییار چنیید جدا  

کیه    دهد ی موضوع نشان م   ین . ا گیرد ی قرار م   ید جد 

  یش بییا افییزا   LChV-1هییا در  phylogroup   یییف تعر 

کند    ییر در دسترس ممکن است تغ   ی ها تعداد ژنوم 

تر لزوماً  کوچک  ی ها بر اساس مجموعه  ی بند و طبقه 

 نباشد.   یدار پا 

چییک،    ی از جمهییور   هایی یییه شییامل جدا   IV  گییروه 

منییاطق اسییت و از نظییر    یر و سییا   یا اسییترال   یتالیییا، ا 

را در بر     Prunusاز جنس   یعی وس   یف ط   یز ن  یزبان م 

حاصل از زردآلو،    های یه گروه جدا   ین . در ا گیرد ی م 

تییرش و بییادام مشییاهده    یلاس گیی  یرین، شیی  یلاس گیی

   OR519885 (sh31)گروه    ین . نمونه مهم ا شوند ی م 

است که طبق اطلاعات میورد اسیتفاده در مطالعیه  

از بادام در چی جیدا شیده اسیت. حضیور    ین حاضر 

OR519885    در گروهIV   یبی نیوترک   یج از نظیر نتیا  

  یل دارد. بر اساس تح   ای یژه و  یت مطالعه حاضر اهم 

RDP    ژنوم کامل،    44  ی شده رو انجامOR519885   

شید و    یی شناسا   ی احتمال   ی، نوترک   یه عنوان جدا به 

Urmia   و    ی احتمییال   ی عنوان والیید فرعییبییهUW2 

(NC_001836)   ی احتمییال   ی عنوان والیید اصیی  بییه  

فقط از نظر تنوع     IVگروه    ین، شدند. بنابرا   ی معرف 

نیدارد، ب کیه شیامل    ییت اهم   یزبیان و م   یایی جغراف 

ن،  آ   ی تکام    یخچه است که احتمالاً در تار   ای یه جدا 

   یعنییی ،  Vاز گییروه     ای یییه بییا جدا   یکییی تبییادل ژنت 

Urmia .رخ داده است ، 

مطالعیات    ییرا دارد، ز   ای ییژه و   ییت موضوع اهم   ین ا 

  LChV-1در    یبی از نییوترک   ی شییواهد   یییز ن   ی قب یی

(  2015و همکییاران )    Katsianiانیید.  گییزارش کرده 

  RdRp  یی انتهیا   ییه را در ناح   یبی نوترک   یداد رو   یک 

  201۸آنها در سیال    یگر گزارش کردند و مطالعه د 

  ITMARرا در ژنوم   یبی نوترک  یدادهای وجود رو   یز ن 

مطالعییه حاضییر در    یج نتییا   ین، داد. بنییابرا   نشییان 

  یبی که نیوترک   دهد ی نشان م   ی چارچوب شواهد قب  

  یکی تنوع ژنت   یجاد از عوامل مؤثر در ا   یکی احتمالاً  

LChV-1   ی نسیبت دادن قطعی  ی است، هرچند بیرا  

  یت حما   ید با   یروس و   ی تکام    یخچه به تار   یداد هر رو 

 نقا  شکست در نظر گرفته شود.   یل و تح    ی آمار 
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  ین تر از جالییی،   یکیییی   ی از نظیییر تکیییام    V  گیییروه 

،  OR260412  ،LChV1 Urmiaهاست و شامل  گروه 

LN794218     وMH364114    ی هییا   یییه اسییت. جدا  

LN794218(G15_3    و (C118-Iso1 )  MH364114  

کیه    ی هسیتند، در حیال   یلاس گی  ی و از رو   یونان از  

OR260412 (Stepnoe)    یبرید ه   یک و از   یه از روس  

جییدا شییده اسییت. مطالعییه    Prunus  ای گونییه ین ب 

Chirkov    و همکییاران نشییان داد کییهStepnoe    بییا

G15_3     رابطه را دارد، اگرچه   ترین یک نزد   یونان از

درصد شباهت نشان   77/ 3کل ژنوم آنها تنها حدود  

کمتر از محدوده معمول    یار مقدار بس   ین ا   دهند  ی م 

دهنده  است و نشان   LChV-1  ی گروه شباهت درون 

در    یز ن   Urmia  یه شاخه است. جدا   ین ا   یاد ز  یی واگرا 

در    یییه جدا   ییین گییروه قییرار گرفتییه اسییت. ا   ین همیی

   MH364114و    LN794218بییه    یییک نزد   ی ا شییاخه 

.  شییود ی م   یییت بییالا حما   bootstrapقییرار دارد و بییا  

تنها بییر  نییه   Vدر گییروه    Urmia  یگییاه جا   ین، بنییابرا 

الگیو     ی هیا شیباهت ژن   ی اساس کل ژنوم، ب که بیا 

RdRp  ،HSP70h    وCP  ( ن یوسییت پ ) ی سییازگار   یییز  

گروه    های یه جدا   ی گوناگون   یایی، دارد. از نظر جغراف 

V   یران، آن از ا   ی اعضا   یرا قابل توجه است، ز   یار بس  

  ییز ن   یزبیان اند. از نظر م منشأ گرفته   یه و روس   یونان 

  Prunus  ای گونه ین ب   یبریدهای و ه   یلاس کم گ دست 

گروه    ین ا   ی حت   ین، گروه حضور دارند. بنابرا   ین در ا 

  ی مشخصی  یکی ژنت   یز ها تما گروه   یر که نسبت به سا 

کیاملاً    یزبانی م   یا   یایی جغراف   ی الگو   یک دارد، فاقد  

و همکییاران    Chirkovاسییت. مطالعییه    ی اختصاصیی

در    Stepnoe  ی روسی  ییه ( نشان داد که جدا 2023) 

موضوع را    ین و ا   گیرد ی قرار م   یونانی  یه کنار دو جدا 

دامنیه جغراف به    اخه شی  یین ا   ییایی عنوان گسیترش 

شاخه،    ین به هم  Urmiaکردند. افزوده شدن   یر تفس 

دامنیه    یشیتر، ب   هیای یل توسط تح    یید در صورت تأ 

گسیترش    ییز ن   یا را به غرب آس    Vگروه    یایی جغراف 

  . دهد ی م 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 jo

ur
na

lo
fb

io
sa

fe
ty

.ir
 o

n 
20

26
-1

0-
02

 ]
 

                            14 / 20

http://journalofbiosafety.ir/article-1-658-en.html


 "…  1 یلاسگ ریزییوهم یروسو یرانیا یهجدا ی و تکام  یمولکول  هاییژگیو ی،طراح و همکاران، گلابی "

 

 

ل   یسه شده بر اساس مقا   یم ترس   ی وژنتیکی درخت ف   . 5شکل  درخت با استفاده    ین ا  .LChV1  ی ها یه جدا   یدی کامل نوک ئوت   ی توا

  یم ترس  ( Maximum Likelihood)   یی ( و با استفاده از روش حداکثر درست نما 12.0.9نسخه  )  MEGAافزار  از نرم 

    شد.   یابی تکرار( ارز   1000)   استرپ بوت   یز ها با استفاده از آنال شاخه   ی آمار   یت شده است. اهم 

 

  ییل و تح    ییه : بر اساس تجز یعی انتخاب طب   ی بررس 

  ی معنییبییه هم   معنییی یرهم غ   هییای یگزینی نسییبت جا 

 (dN/dS )  ی کدکننده اص    یه در چهار ناح  LChV-1   

نشییان داد    CPmو     RdRP  ،HSP70h  ،CPشییامل   

  ییک کمتر از    dN/dSنسبت    ی که هر چهار ژن دارا 

، کییه از  dN/dS  ی (. نسییبت ک یی2هسییتند )جییدول 

به دست آمید،    dS  یانگین بر م   dN  یانگین م   یم تقس 

  ی، ترت بییه    CPmو     RdRp  ،HSP70h  ،CP   ی بییرا 

بیییییییود.    0/ 1263و    0/ 1059،  0/ 05۸2،  0/ 0230

  هییای یگزینی جا   یییه، در هییر چهییار ناح   ین، بنییابرا 

از    یشیییتر ب   ی طور قابیییل تیییوجه بیییه   ی معنیییهم 

   RdRpبودنیید. ژن   ی معنییهم   یییر غ   هییای یگزینی جا 

  ییانگین . م د را نشان دا   ی تکام    یت محدود   یشترین ب 

dN   ییانگین در مقابل م 0/ 0320تنها    یه ناح   ین در ا  

dS    بود و نسیبت    1/ 3۸9۸برابر باdN/dS    برابیر بیا

در تمیییام    ین بیییه دسیییت آمییید. همچنییی0/ 0230

بیود. ژن    ییک کمتر از     dN/dSمعتبر،    های یسه مقا 

HSP70h    ی نشیان داد و دارا   ی مشیابه   ی الگیو   یز ن  

dN/dS    تمیام    ییز ژن ن   یین بیود. در ا   0/ 05۸2برابر

بیا    یسه بودند. در مقا    dN/dS < 1  ی دارا   ها یسه مقا 

  ی ها نسیبت   CPmو     CP  ییر، مرتبط با تکث   ی ها ژن 

dN/dS   ی داشتند. برا   ی بالاتر  CP ییانگین ، م  dN    و

dS   ی و نسییبت ک یی  1/ 2703و    0/ 1346  ی، ترت بییه  

dN/dS    بیود. ژن    0/ 1059برابر باCPm   یشیترین ب  

  داد چهییار ژن نشییان    یییان را در م   dN/dSمقییدار  

تمیام    ییز ن   CPmدر    ی حال، حتی  ین (. با ا 0/ 1263) 
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  ین بودنیید  بنییابرا   dN/dS < 1  ی دارا   ها یسییه مقا 

دو  دوبیه   های یسه از چهار ژن در سطح مقا   یک یچ ه 

انتخیاب مثبیت نشیان ندادنید. در    ی غالب   ی الگو  از 

الگو مشاهده شد. نسبت    ین هم   یز ن    Urmia  یه جدا 

dN/dS   اساس نسبت م ،  RdRP  ی بیرا   هیا یانگین بر 

HSP70h  ،CP      وCPm   0/ 02۸4حدود    ی، ترت به  ،

  ی حتی  ین، بود. بنیابرا   0/ 1195و  0/ 1379،  0/ 05۸7

  یت هر چهیار ژن تحیت محیدود   یز ن   یه جدا   ین در  ا 

  ین کمتیر    RdRp  ییان، م   ین قرار دارند. در ا   ی تکام  

و    CPکییه    ی را نشییان داد، در حییال   dN/dSنسییبت  

CPm    داشتند.   ی بالاتر   ی ها نسبت   

های  یه کدکننده جدا   یه در چهار ناح (   dN/dS)   ی معن به هم   معنی یرهم غ   های یگزینی نسبت جا   یل و تح    یه تجز   . 2جدول 
LChV-1   

 ژن 
تعداد  

ها جدایه  

تعداد  

های  مقایسه

 معتبر

 میانگین

dN 

 میانگین

dS 

نسبت  

 ک ی

dN/dS 

 میانگین

dN/dS 

 دودوبه

 میانه

dN/dS 
 dN/dS دامنه

درصد  

های  مقایسه

 dN/dS < 1 با

RdRP 43 ۸96 0320/0  3۸9۸/1  0230/0  0304/0  0249/0  0– 2250/0  100 %  

HSP70h 43 900 075۸/0  3021/1  05۸2/0  0664/0  2595/0  0– 25۸۸/0  100 %  

CP 43 901 1346/0  2703/1  1059/0  1225/0  10۸9/0  
0439/0 –

73۸7/0  
100 %  

CPd 43 ۸99 1613/0  2773/1  1263/0  1474/0  1330/0  
0۸91/0 –

2104/0  
100 %  

 

 بحث  

  Urmia  یییه کامییل جدا   ی تییوال   یییین و تع   یی شناسییا   

از تنیوع    یدی شواهد جد    Little cherry virus 1از 

  ییران در ا   ییروس و   یین ا   ی و ساختار تکیام    یکی ژنت 

جینس    ی از اعضیا   LChV-1  یروس . و کند ی فراهم م 

Velarivirus     در خانوادهClosteroviridae     است

  و مثبیت    یت با قطب   ی ا رشته ا تک ژنوم آران   ی و دارا 

است. سیازمان    ی وباز ک 17تا    16در حدود    ی ا اندازه 

  ی، مییرتبط بییا همانندسییاز   ی هییا شییامل ژن   ی، ژنیوم 

HSP70h  ،p61 پروتئ پیروتئ ( CP)   ی پوشش   ین ،    ین ، 

  ، ′ 3  ی انتهیا   های ین و پروتئ   ( CPm)   ی فرع   ی پوشش 

جنس محسیوب    ین ا   ی مشخ  اعضا   های ویژگی   از 

  (. Fuchs et al., 2020)   شود ی م 

شده  شناخته   ی با الگو   Urmia  یه جدا  ی ژنوم  ساختار 

LChV-1   ی اعضییا   یر و سییا  Velarivirus     مطابقییت

  ی در انتهیا   ی همانندساز   یه وجود ناح   یژه، و دارد. به 

،  CPmو     HSP70h  ،p61  ،CP  بیییییا   همیییییراه   ، ′ 5

در    ی دهنده حفاظت قابل توجه سازمان ژنیوم نشان 

  ی حفاظییت ژنییوم   ییین اسییت. ا   یروسییی گییروه و   ییین ا 

  ییین ا   ی عم کییرد   یییت کننییده اهم منعکس   احتمییالاً 

ذرات    یل حرکت و تشک  ی، در همانندساز  ها ین پروتئ 

  یر ، هماننییید سیییا LChV-1اسیییت. در     یروسیییی و 

و     HSP70h  یریده، ک سییییییتروو   هییییییای یروس و 

مهییم چرخییه    ی از اجییزا   ی پوششیی  هییای ین پروتئ 

  شیوند ی محسیوب م   یرییون و مونتیاژ و   زایی یماری ب 

 (Katsiani et al., 2015 .) 

  دهید ی مطالعه حاضر نشان م   یج نتا   ی، نظر تکام    از 

  ی انتخییاب   ی تحییت فشییارها   LChV-1کییه ژنییوم  

مرتبط    ی نواح   یشتر قرار ندارد. حفاظت ب   یکنواختی 

، بییا  CPmو     CPبییا    یسییه در مقا   ی، بییا همانندسییاز 

ا   ی عم کرد   یت اهم  سیازگار    هیا ین پروتئ   یین بیالاتر 

  RdRpاند که  نشان داده   یز ن   یشین است. مطالعات پ 

قرار دارند،    ید شد   یعی تحت انتخاب طب   HSP70hو  

بیا    دهید  ی نشیان م   یشتری تنوع ب   CPکه    ی در حال 
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عمیدتاً تحیت    یت، در سطح جمع   یز ن    CPحال    ین ا 

تنیوع در    یش افزا   ین، قرار دارد. بنابرا   ی انتخاب منف 

ب که    یست، انتخاب مثبت ن   ی ژن الزاماً به معنا   یک 

بیه    سیبت ن   ییه آن ناح   یشتر تحمل ب   یانگر ب   تواند ی م 

 باشد.   ییرات تغ 

،  LChV-1   ییت قابل توجه جمع   های یژگی از و   یکی 

.  هاسیت یه جدا   یان م   یاد نسبتاً ز   یکی وجود تنوع ژنت 

  CPو     RdRp  ،HSP70hبر اسیاس     یه مطالعات اول 

کردنید و نشیان    یی را شناسیا   ی چهار گیروه تکیام  

ا  ارتبیا  مشخصیگروه   ین دادند که  بیا گونیه    ی هیا 

ندارنیید.    ها یییه جدا   یییایی منشییأ جغراف   یییا   یزبییان م 

وجود پنج    یز بر ژنوم کامل ن   ی مبتن   ی بعد   طالعات م 

  یییین انییید. در ا را نشیییان داده   ی یییوژنتیکی گیییروه ف 

و    Vدر گروه    Urmia  یه چارچوب، قرار گرفتن جدا 

  ای ییژه و   ییت اهم   یونیانی   های یه آن به جدا   یکی نزد 

از    هایی یه شامل جدا   یز ن   تر یش پ   Vگروه    یرا دارد، ز 

 ,.Chirkov et al) گزارش شده است  یه و روس  یونان 

کیه    دهید ی نشان م   ی وژنتیکی ف   ی الگو   ین ا (.  2023

احتمالاً صرفاً حاصل تکامل مستقل    LChV-1تنوع  

مخت ف    یایی در مناطق جغراف   یروس و   های یت جمع 

در    یژه و آلییوده، بییه   یییری . انتقییال مییواد تکث یسییت ن 

موجی،    توانید ی ، م Prunusچندساله جنس    یاهان گ 

از    طق منا   ین ب   یروسی و   های یپ ژنوت   یی جا جابه  دور 

  رو، یین ازا  (. Tahzima et al., 2019) شیود    یکدیگر 

  ید نبا   یی اروپا   های یه به جدا   Urmia  یه جدا   یکی نزد 

  ییر و اخ   یم از انتقال مسیتق   ی عنوان شواهد الزاماً به 

  تواند ی شود  ب که م   یر تفس   یران از اروپا به ا   یروس و 

  ی طیولان   یخچیه تار   ییا مشتر     یای از وجود ن   ی ناش 

 باشد.   یاهی انتقال مواد گ 

  ییز ن   یبی نیوترک   یعیی، کنار جهش و انتخیاب طب   در 

نقییییش دارد. در    LChV-1احتمییییالاً در تکامییییل  

پ    ییه در ناح   یبی نیوترک   یدادهای رو   یشین، مطالعات 

RdRp   یین ژنیوم ا   ی هیا بخش   یر در سیا   ین و همچن  

 (. Tahzima et al., 2019) اند  گزارش شده   یروس و 

شده در مجموعه  مشاهده  یبی شواهد نوترک  ین، بنابرا 

از تکامیل    ی با شناخت فع ی  ی، مورد بررس   های ژنوم 

LChV-1   ییدادهای حیال، رو   یین سازگار است. بیا ا  

عنوان  به   ید با   ی محاسبات   ی ها با روش   شده یی شناسا 

  ییید شیوند و تأ   یر تفسی  یبی نیوترک   ی شواهد احتمال 

  ی ها داده   یا   ی تجرب   های ی بررس   یازمند ها ن آن   ی قطع 

 (. Martin et al., 2015) مسیتقل اسیت    یابی ی توال 

آشکار    یشتر ب   ی زمان   LChV-1در    یبی نوترک   یت اهم 

  یکدیگر در کنار   یعی انتخاب طب   یج که با نتا  شود ی م 

  توانید ی م   یبی نیوترک   رسید ی شود. به نظیر م   یر تفس 

  یروس و   یت را در جمع   یدی جد   یکی ژنت   های ی، ترک 

از    یاری بس   یعی که انتخاب طب   ی کند، در حال   یجاد ا 

تنوع    نتیجه، . در  کند ی نامط وب را حذف م  ییرات تغ 

تعامیل    LChV-1  یت شده در جمع مشاهده  حاصیل 

اسیت     یعیی جهیش و انتخیاب طب   یبی، نوترک   یان م 

اما بخش    شود، ی م   یجاد ا   یکی که تنوع ژنت  ی ا گونه به 

تغ  حفیظ    ییاتی ح   ی ها نامط وب در ژن   ییرات عمده 

درباره تکامل    ی قب    های یافته الگو با    ین . ا شوند ی نم 

LChV-1    مطابقییت دارد    یییز ن (Holmes, 2009; 

Domingo et al., 2012 .) 

،  Vدر گییروه    Urmiaمجمییوع، قییرار گییرفتن    در 

حیییال    ین و در عییی  LN794218آن بیییه     یکیییی نزد 

در    ی احتمییال   ی عنوان والیید فرعییآن بییه   یی شناسییا 

نشان م OR519885  یبی نوترک   یداد رو  کیه    دهید ی ، 

دارد.    ی قابل توجه   یژگی و   ی از نظر تکام   یه جدا   ین ا 

  ی ها حفاظت ژن   یزان در کنار تفاوت م   ها یافته   ین ا 

ا   دهند ی نشان م   LChV-1مخت ف     یین کیه تکامیل 

  یکی، ژنت   یی کنش واگرا احتمالاً حاصل برهم   یروس و 

کیل    ی تکیام    یخچیه است و تار   یبی انتخاب و نوترک 

الزاماً تار    ی همیه نیواح   ی بیرا   یکسیانی   یخچیه ژنوم 

 . دهد ی ارائه نم   ی ژنوم 

   LChV-1  یکییی تنییوع ژنت   یصییی، تشخ   یییدگاه د   از 

بییر    ی دارد. مطالعییات مبتنیی  ی قابییل تییوجه   یییت اهم 

  یروس و   ین اند که ا با توان بالا نشان داده   یابی ی توال 

در سیطح    ی حت   ی قابل توجه   یکی تنوع ژنت   تواند ی م 

  هییای یانت داشییته باشیید و وجییود وار   یزبییان م   یییک 

ممکین اسیت رخ دهید.    ییز ن   ییاه گ   یک مخت ف در  

شییده  نسییبتاً حفاظت   ی اسییتفاده از نییواح   ین، بنییابرا 
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و    یییروس و   ی عمییوم   ی  تشییخ   ی بییرا   RdRpماننیید  

مطالعات    ی برا   CPمانند    یرتر متغ   ی استفاده از نواح 

راهبیرد    توانید ی م   ها ییه جدا   ییک و تفک   ی وژنتیکی ف 

در   (. Katsiani et al., 2018) باشیید    ی مناسییب 

نشیان    Urmia  یه مربو  به جدا   های یافته مجموع،  

  یییک از    ی بخشیی  یییران در ا   LChV-1  ه کیی  دهیید ی م 

گسترده و متنوع است که روابیط    یکی ژنت   یت جمع 

  یزبیان م   ییا   یایی جغراف   ی آن الزاماً با مرزها   ی تکام  

از    یکیی در    Urmia  ییه جدا   یگیاه مطابقت ندارد. جا 

شده، همراه با شواهد  شناخته   ی وژنتیکی ف  ی ها گروه 

از    یری تصو   یعی، و غال، بودن انتخاب طب  یبی نوترک 

کیه در آن تبیادل    کند ی ارائه م   یروس و   ین ا   مل تکا 

موجی،    ی تنوع و فشار انتخاب   یجاد موج، ا   یکی ژنت 

رو،    یین . از ا شود ی م   ی ضرور   ی ها حفظ عم کرد ژن 

  ییران از ا   یشتر ب   های یه ژنوم کامل جدا   ی توال   یین تع 

  ی بییرا   ینییده در آ   توانیید ی م   یه همسییا   ی و کشییورها 

  ییت پراکنش، ساختار جمع   یخچه تر شدن تار روشن 

 ارزشمند باشد.  یار بس  LChV-1  ی تکام   یرهای و مس 

مقالییه از معاونییت    ییین ا   یسییندگان : نو سپاسییگزاری 

عصییر رفسیینجان بابییت    ی دانشییگاه ولیی  ی پژوهشیی

  ی پیژوهش قیدردان   ین ا   یزاتی و تجه   ی مال   یبانی پشت 
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Abstract 

Little cherry virus 1 (LChV-1), a member of the genus Velarivirus within the family Closteroviridae, is 

an important virus associated with little cherry disease in Prunus species. Given the economic importance 

of sweet cherry in Iran and the limited information available on the genetic diversity of LChV-1, this 

study aimed to characterize an Iranian isolate of the virus at the molecular and evolutionary levels using 

RNA-seq. The complete genome sequence of the Urmia isolate exhibited the characteristic genomic 

organization of LChV-1 and the genus Velarivirus. Phylogenetic analyses based on the complete genome 

and selected genes placed the Urmia isolate within a recognized LChV-1 phylogenetic group and revealed 

a close relationship with several European isolates. Genetic diversity analyses indicated greater 

conservation of replication-associated regions, particularly RdRp, compared with structural proteins. The 

dN/dS analyses indicated that purifying selection predominated across the examined genes. In addition, 

computational analyses provided evidence for recombination within the LChV-1 population, suggesting 

that recombination may contribute to the generation of genetic diversity in this virus. Overall, the findings 

indicate that evolutionary dynamics of LChV-1 are shaped by the interplay of mutation, recombination, 

and natural selection. This is the first report of the complete genome sequence of LChV-1 from Iran. 

Keywords: RNA-seq; complete genome; phylogeny; recombination; natural selection 
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