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Abstract 
 

 

In a survey conducted in spring and summer 2024 across greenhouses in Isfahan, 

Shiraz, Bandar Abbas, Bushehr, and Yazd, severe symptoms such as yellow spots, 

mosaic patterns, leaf deformity, yellowing, fruit necrosis, and chlorotic ring spots 

were noted on cultivated C. sativus plants. To assess contamination with 

orthotospoviruses, total genomic RNA was extracted from five independent isolates 

from each area, along with an asymptomatic negative control, confirmed free of 

orthotospoviruses through molecular analysis. RT-PCR using degenerate primer 

pairs targeted orthotospoviruses, resulting in the amplification of a 420 bp fragment 

from infected samples. Further investigations revealed no mixed contamination with 

significant pathogenic viruses including Tobamoviruses, Potexviruses, 

Begomoviruses, and Potyviruses. Phylogenetic analysis based on nucleotide 

sequences indicated the presence of Melon Yellow Spot Virus. This marks the first 

recorded occurrence of Melon Yellow Spot Virus (MYSV) in Iran. 

Keywords: Iran, Orthotospovirus, Genetic diversity, Melon yellow spot virus. 
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  خلاصه

بهار تابستان  طی یک بررسی در  یزد در مرکز و جنوب  های اطراف شهرستاناز گلخانه،  1403  و  بندرعباس، بوشهر و  های اصفهان، شیراز، 

شده  گیاهان خیار کشت   روی میوه  سبزردای  های حلقهبرگ، زردی، نکروز میوه و علائم لکه  ، موزاییک و بدشکلیهای زرد شدیدلکهایران،  

شد آلودگی  .مشاهده  ارزیابی  بهجدایه  برای  کل     RNA،هاارتوتوسپوویروس   ها  منطقه  ژنومی  هر  مستقل(    5)از  جداگانه بهجدایه  صورت 

آغازگر  شده متعاقباً با استفاده از یک جفت  استخراج RNA هاینمونه عنوان شاهد منفی انتخاب شد.نیز به   بدون علامت   جدایهاستخراج و یک  

  جفت باز    420قطعه مورد انتظار با اندازه  یک  های آلوده  . از نمونهقرار گرفتندبررسی   مورد  RT-PCRبا آزمون     هاعمومی ارتوتوسپوویروس

ها،  ویروسها، پوتکسهای مهم بیمارگر در سبزیجات شامل توباموویروسها با ویروس تکثیر شد. برای بررسی احتمال آلودگی مخلوط نمونه

های ایرانی و ترسیم  جدایه  های نوکلئوتیدی توالی سازیبررسی و آلودگی مخلوط مشاهده نشد. هم ردیف  ها ویروسپوتی  و   هابگوموویروس

مربوطه تبارنمای  جدایه  درخت  بهآلودگی  را    ها  خربزه  زرد  لکه  داد ویروس  از   . نشان  گزارش  اولین  خربزه  وقوعاین  زرد  لکه   ویروس 

(MYSV)   از ایران است . 

 ایران، اورتوسپوویروس، تنوع ژنتیکی، ویروس لکه زرد خربزه. کلیدی:   کلمات

 

 

 Introduction مقدمه 

 

زمینی از مهمترین گیاهان جالیزی در ایران فرنگی و سیب ( همراه با گوجهCucurbitaceae( از خانواده کدوئیان ) .Cucumis sativus Lخیار ) 

گلخانهبا توجه به سطح زیر کشت  رود.  شمار میبه بازبالای کشت  ایران    خیار  ای و فضای  های مخرب و نوظهور در شناسایی ویروسدر 

ایران با تولید    .های کشور زیر کشت خیار هستندکل گلخانه  %47/ 76  ،به طوریکه  .از اهمیت بالایی برخوردار است کشور بر روی این گیاه  

ترین تولیدکننده خیار در  بزرگ  رود.شمار میسالیانه حدود یک میلیون و دویست هزار تن خیار پنجمین تولیدکننده این محصول در جهان به

مکزیک    و ایران است و پس از آن کشورهای ترکیه، روسیه،در جهان   خیارشور تولید جهانی خیار و  %  7۹با بیش از   چین کشورسطح جهان،  

تُن برآورد شده است   ۹1قرار دارند. تولید سالانه خیار در سراسر جهان حدود   گونه اصلی از خوراکی وجود دارد که   که شامل سه  میلیون 

 (.Tajik Khademi et al., 2024) شودشامل معمولی، ترشی و چنبر می

در   1۹۹2، برای اولین بار در سال  (Orthotospovirus meloflavi, Melon yellow spot orthotospovirus, MYSV)  لکه زرد خربزهویروس  

(، هندوانه Takeuchi et al., 2001خصوص خیار  )کدوئیان بهشدید در    سبزردی  و    ایلکهعلائم پژمردگی  ایجاد  ژاپن شناسایی شد و باعث  

(Citrullus lanatus( )Iwaki et al., 1984( و خربزه )Cucumis melo( )Wu et al., 2024  )کههای بعدی نشان داد  . پژوهششد MYSV 

 ی میزبانی ویروس نشان داد که(. مطالعه دامنهMcLeish et al., 2022)  شودمنتقل می   پایاصورت  بهو    (Thrips palmiخرما )توسط تریپس  

MYSV   علاوه( بر گیاهان خانواده کدوئیانCucurbitaceae  از ،)گلابی بالزام  (Momordica charantia( )Takeuchi et al., 2009  و ) همچنین

 Capsella(، کیسه کشیش )Acalypha australisمانند، آکالیفا استرالیایی )های خیار  هرز که معمولاً در اطراف گلخانهدر چندین گونه علف

bursa-pastoris ( پیربهارک ،)Conyza canadensis ( پیربهار تلخ ،)Conyza sumatrensisبوف ،)( تاجGnaphalium purpureum گزنه سفید ،)

(، گیاه  Sociculata media, neglecta(، پنیرک معمولی )Oxalis stechusriaacen(، اگزالیس آپارتمانی ) Lamium amplexicauleساقه آغوش )

 Quito-Avila etآید )( را آلوده کرده و در گیاهان مذکور بصورت سیستمیک درمیVeronica persica( و سیزاب ایرانی )Quito-Avilaکولا )
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al., 2014  .)MYSV  کدوئیان لکه روی خانواده  ایجاد  لکهسبزردهای  باعث  موزاییکی،  میوه  های  نکروز روی  زرد و  این   .شودمی، حلقوی، 

 گردد. می  میوه  عملکرد ی درتوجهعلائم منجربه کاهش کیفیت میوه و کاهش قابل

MYSV  قطعه    3کروی، با  ها دارای یک پوشش شبهمانند سایر اعضای جنس توسپوویروسRNA  های  ای حلقوی، با نامرشتهM  ،S  و L    بوده

توالی دارای  اعضاء جنس  مانند سایر  انتهای رشتهو  در  )  RNAهای  های مکمل معکوس  انتهای  Rotenberg et al., 2015خود هستند  در   .)

 . (Quito-Avila et al., 2014گردد )شده مشاهده میبصورت حفاظت  AUUGCUCUهای این گونه توالی RNAکربوکسیلی 

در درجه اول ویروس را در اولین  . این آفت کندمنتقل می  پایا طور به را MYSV باشد،صورت اختصاصی آفت خربزه نیز میخرما که به تریپس

گزارش نشده   بذرهااز طریق آلودگی خاک یا     MYSVگزارشی از انتقال   .کندبزرگسالی منتقل می   تا سنینو آن را    اخذ کردهخود    پورگی سن  

 (.Kato et al., 2000است )

ها و کشت فضای باز شناخته شده گلخانهدر    کدوئیانبرای تولید    ی ویروسیترین تهدیدهاعنوان یکی از جدیبه   MYSVدر حال حاضر، 

 ,.Kato et al)  مشاهده شده است   60%تا    % 30بین  دهد، کاهش عملکرد  رخ میدر مزرعه و گلخانه  در اوایل فصل    آلودگیهنگامی که  است.  

به عنوان مهمترین میزبان برای   (.2000 که  MYSVخیار  داده است  نیز نرخ رشد و    T. palmi، گزارش شده است. تحقیقات تکمیلی نشان 

(. مشاهده Ghosh et al., 2020شود )باروری بالایی روی خیار نسبت به سایر کدوئیان داشته و به نوعی میزبان ترجیحی آفت محسوب می

 Tomatoفرنگی )ای گوجهو ویروس پژمردگی لکه  MYSV( با  Frankliniella occidentalisشده است در آلودگی همزمان تریپس گل مغربی )

spotted wilt tospovirus (TSWV), orthotospovirus  انتقال و غلظت نرخ   ،)MYSV  گردد ) در خیار بیشتر میRotenberg et al., 2015; 

Maris et al., 2004  همچنین، در یک گزارش همسوی دیگر مشخص گردید .)F. occidentalis    آلوده بهMYSV  با نرخ بالایی ،TSWV   را به

 (. Rotenberg et al., 2015کند )( منتقل میSolanaceaeگیاهان خانواده بادنجانیان )

دهد، منشاء مهم و احتمالی ویروس در کشورهای شرق آسیا شامل ژاپن، چین و تایلند باشد چرا که تنوع ژنتیکی ها نشان میبرخی از گزارش

ای  رود در آیندهعنوان یک ویروس نوظهور در ایران نیز احتمال میبه  MYSV (.  Kato et al., 2000ویروس در کشورهای مذکور بالاتر است )

این تحقیق اولین گزارش ارتوتوسپوویروس لکه زرد خربزه را در ایران    دلیل حضور ناقل ویروس در کشور وارد کند.نزدیک خسارت جدی به

 .ارائه می کند

 

 Materials and Methods ها روش و مواد

 

 ها برداری و نگهداری نمونهنمونه

کنندهبه آلوده  ویروسی  عوامل  شناسایی  و  ردیابی  استان  منظور  در  بندرعباس  خیار  ملاباشی(،  )روستای  یزد  نایین(،  )شهرستان  اصفهان  های 

، علایم های زرد روی برگ، موزاییک خفیف روی برگ)منطقه قلعه قاضی(، بوشهر )اطراف شهر بوشهر( و شیراز )مرودشت( با علایم لکه

انجام   1403های آلوده و دارای علایم ویروس در بهار و تابستان سال  برداری از گلخانهحلقوی شدید روی میوه و بد شکلی میوه، نمونهلکه

بودن آنها از ویروس  عنوان نمونه کنترل منفی انتخاب شد که در آزمایشات مولکولی عاری گرفت. از هر گلخانه نیز یک نمونه به ظاهر سالم به

نمونه سالم بصورت مجزا از هر منطقه داخل ظروف پلاستیکی به   5ی مشکوک به آلودگی ویروسی و  جدایه  5در این پژوهش    .محرز شد

 .  (1-)شکل شناسی دانشکده کشاورزی دانشگاه شیراز منتقل شدندمرکز تحقیقات ویروس

سنتز    RNAاستخراج   نمونه   RNAاستخراج  :    cDNAو  از  شد کل  انجام  تغییرات  کمی  با  همکاران  و  روحانی  روش  از  استفاده  با  ها 

(Rowhani et al., 1993)  این روش آلوده در    0/ 1. در  از برگ  انجام واکنش زنجیرهمیلی  2گرم  بافر استخراج سرد پودر شد. جهت  ای لیتر 

( معکوس  ردیابی  RT-PCRپلیمراز  برای  مبتنی احتمالیهای  ارتوتوسپوویروس(  ویروس  عمومی  آغازگرهای  جفت  توالی از  از  بخشی  بر 
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پروتئین   )جدول  NSsرمزکننده  )m (5′ WScon5 -GTCAACTTTCTCAATTTGTTCATGCATA) -WScon1p (5′-)(  1-ویروس 

CTCTTTATCATACAT(T/C)TTGAACACAAT(C/G)AC))  انتظار  آوری شده انجام شد.  ی جمعتکرار برای هر جدایه  2صورت جداگانه با  به

-)جدول  (2000al et Kato ,.نوکلئوتید ساخته شود )  420ای به طول  ( با آغازگرهای فوق قطعهPCRمراز )ای پلی رفت در واکنش زنجیرهمی

Watermelon silver mottle virus )ای هندوانه  نقره(. لازم به ذکر است آغازگرهای فوق بر اساس توالی بخشی از اورتوتوسپوویروس لکه1

(WSMoV))    و بر اساس توالی حفاظت شده ژنNSs    دو ویروس یعنیWSMoV    وMYSV    طراحی شده است و کارایی بالایی در ردیابی و

میکرولیتر    10مراز معکوس در حجم نهایی  ای پلیواکنش زنجیره(.  Chen et al., 2008نشان داده است )  MYSVهای مختلف  شناسایی جدایه

انجام شد و    و الگو  انجام شد. مرحله اول برای از بین رفتن ساختار ثانویه و اتصال اولیه آغازگرها  Quanta biotech Q-24در ترموسایکلر مدل  

 میکرولیتر از آغازگر معکوس )  0/ 4میکرولیتر آب مقطر دیونیزه استریل و    1/ 1شده همراه  استخراج  RNAیک میکرولیتر    :مواد واکنش شامل

pmol/µl5مخلو میکروتیوب  در  دمای  (  در  و سپس  به  70ط شده  از    5مدت  درجه سلسیوس  اجتناب  ادامه جهت  در  شد.  داده  قرار  دقیقه 

میکرولیتر از ترکیب حاوی دو میکرولیتر بافر واکنش   7/ 5ها بلافاصله روی یخ منتقل شدند. سپس تشکیل مجدد ساختارهای ثانویه میکروتیوب

پلیزنجیره ) ای  معکوس  میکرولیتر(،    RNasinواحد    dNTP 40،  مولارمیلی  RT-buffer  )X  5 /1مراز  آنزیم   200)نیم  میکرولیتر(  )نیم  واحد 

شده به هر کدام از  به هر میکروتیوب اضافه شد. پس از اضافه کردن مخلوط تهیه  (M-MuLV Fermentas, Lithuania)ترانسکریپتاز معکوس  

لولهمیکروتیوب با دستورالعمل بهها،  انتقال و   20تا    10مدت  ها مطابق  اتاق قرار داده شدند و سپس به دستگاه ترموسایکلر  دقیقه در دمای 

منظور  دقیقه )به  10مدت  ی سلسیوس به درجه  70ی سلسیوس  و سپس دردرجه   42مطابق دستورالعمل شرکت سازنده ابتدا یک ساعت در  

آنزیم نسخه نهایی  بردار معکوس( قرار داده شدند. واکنش زنجیرهغیرفعال نمودن  پلیمراز در حجم  انجام شد که حاوی    20ای    2میکرولیتر 

  DNA polymerase (Fermentas, Lithuania)Taqواحد آنزیم    1/ 25پیکومول آغازگر و    2MgCl  ،5 /2مولار  میلی   PCR 10X   ،2میکرولیتر بافر

 آر به این ترکیب اضافه شد.  سیی پینانوگرم در میکرولیتر( در واکنش آرت 200شده )ساخته  cDNAمیکرولیتر از  2/ 5بود. سپس 

مخلوط   آلودگی  احتمال  بررسی  برای  گروه  MYSVهمچنین  سایر  آلوده با  بگوموویروسهای  شامل:  جالیزی  محصولات  ها  کننده 

(Begomovirusesپوتکس )ویروس(،  پوتیPotexvirusesها  )ویروس(،  توباموویروسPotyvirusesها  و   )( بررسی  Tobamovirusesها  نیز   )

 آمده است.  1گردید. آغازگر مورد استفاده و مشخصات آغازگرها در جدول 

در این روش مقدار  : ها(دار )بگوموویروسDNAهای ای پلیمراز برای احتمال ردیابی ویروس ها و واکنش زنجیرهاز نمونه DNAاستخراج 

  CTABمیکرولیتر بافر  700لیتری با استفاده از ازت مایع به صورت پودر درآمد و مقدار میلی 1/ 5های اپندورف گرم بافت برگ درون لوله 0/ 2

( 2.5% CTAB, 1.4 M NaCl, 20 mM EDTA pH 8.0, 100 mM Tris-HCl pH 8.0, 2% 2-mercaptoethanol)    به بافت مورد نظر اضافه

-میکرولیتر محلول کلروفرم  600بهم زده شدند. سپس   هاقرار گرفت و هر چند دقیقه لوله  C˚65دقیقه در دمای    30مدت  گردید و سپس به

دقیقه سانتریفوژ شدند. رونشین   8دور در دقیقه به مدت    13000دقیقه در    5( به عصاره افزوده گردید و پس از 1:  24)به نسبت    الکل  ایزوآمیل

دور در دقیقه سانتریفوژ شدند. بعد از    13000دقیقه با    10مدت  تشکیل شده به لوله جدیدی منتقل و هم حجم آن ایزوپروپانول اضافه شد و به

رسوب   ایزوپروپانول،  اتانول    300با    DNAحذف  کننده    70میکرولیتر  تغلیظ  دستگاه  در  سپس  و  سانتریفوژ  قبل  مطابق  و  شستشو   %

(concentrator)  50خشک و در ( میکرولیتر آب مقطر سترون حل شدBhat & Jarret, 1995) . 

میکرولیتر در    25در حجم نهایی    (PCR)  مرازای پلیواکنش زنجیره:  (Polymerase Chain Reaction, PCR)  مرازای پلیواکنش زنجیره

  dNTPsمولار  میلی  10میکرولیتری شامل    25  در یک حجم انجام شد. واکنش  (FTGENE2Dبا مدل    Techneدستگاه ترموسایکلر )شرکت  

-میلی  50کلراید  میکرولیتر منیزیم  0/ 75میکرولیتر بافر،    2/ 5مولار(،  میلی  10میکرولیتر آغازگر رفت و برگشتی )با غلظت    2میکرولیتر(،    0/ 5)

آنزیم    0/ 25مولار،   از  از    5با غلظت    Taq DNA polymerase میکرولیتر  استفاده شد و    DNAواحد در هر میکرولیتر، یک میکرولیتر  الگو 

و مطابق با برنامه ذکر شده انجام شد. در پی سی آر از پروفیل حرارتی یک میکرولیتر رسانده شد.    25درنهایت حجم نمونه با آب دیونیزه به  
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مدت به  درجه سلسیوس  50ثانیه،    30مدت  به  درجه سلسیوس  ۹4دقیقه، سی و پنج چرخه متشکل از    1به مدت    درجه سلسیوس  ۹4چرخه  

منظور ارزیابی نتایج   دقیقه استفاده شد. به  5به مدت    درجه سلسیوس  72دقیقه، در نهایت یک چرخه    1مدت  به  درجه سلسیوس  72ثانیه،    30

از   آگارز  RT-PCRحاصل  ژل  در  افقی  الکتروفورز  بافر    1%/ 2،  در  بروماید  اتیدیوم  گاه     0.5X TBEحاوی  آن  گردید.  از   µl4الکتروفورز 

اندازهآب مقطر دیونیزه مخلوط و در چاهک  µl6و    X6رنگ بروموفنول بلو  µl2با    RT-PCRهای  فرآورده ی ها ریخته شدند. برای دانستن 

استفاده شد. دمای اتصال هر کدام از آغازگرها    +EcoRI (1 µg/µl Lambda DNA Hind III، از نشانگر وزن مولکولی )RT-PCRمحصولات  

 آمده است. 1-در جدول 

 
 مورد استفاده در این تحقیق و اختصاصی نام، توالی و موقعیت نوکلئوتیدی آغازگرهای عمومی  -1جدول 

Table 1. Name, sequence and nucleotide position of the degenerates and specific primers used in this research 

References (bp ) 0Tm C 

 

Virus Genus Primer Sequences Primer names 

., 1997et alGibbs   

350 

 

58 

 

Potyvirus 

5'GTTTGYGTIG AYGYTTYAAYAA Nib2F 

5'CCNGTYGGIAGITGICIACAICT Nib3R 

 Li et al., 2018  

880 

 

62 

 

Tobamovirus 

5' TKGAYGGNGTBCCNGGNTGYGG  TobamodF 

5'ACNGAVTBNABCTGTAATTGCTAT   TobamodR 

., 1992et alRizos   

675 

 

57 

 

Cucumovirus 

GTITGYGTIGAYGAYTTYAAYAA-5' F-CMVCP 

TCIACIACIGTIGAIGGYTGNCC-5' R-CMVCP 

., 1994et alDeng  

., 1993et alRojas  

 

550 

 

58 

 

Begomovirus 

TGGACYTTRCAWGGBCCTTCACA-5' CprimerB 

TAATATTACCGGWTGGCC -5' Vprimer181 

., 1998et alGibbs   

840 

 

59 

Potexvirus 

 

CAYCARCARGCXAARGAYSA -5´ Potex1 

TCDGTR TTDGCRTCRAADGT-5´ Potex2 

al., 2000 et Kato 420 62 Orthotospovirus 

MYSV 

GTCAACTTTCTCAATTTGTTCATGCATA-5′ WScon1p 

al., 2000 et Kato 420 62 CTCTTTATCATACAT(T/C)TTGAACACAAT(C/G)AC-5′ Wscon5m 

 

درصد استفاده    1ها از ژل الکتروفورز  برای بررسی قطعات تکثیر شده مورد نظر جدایه:    PCRانجام الکتروفورز  و خالص سازی محصول  

مورد   تکثیر یافته قطعه  مورد استفاده قرار گرفت.  Gen Ruler TM DNA Ladder Mix (Fermentas)شد. در ژل الکتروفورز، مارکر مولکولی  

 .شدسازی  العمل شرکت سازنده خالصو طبق دستور (QIAGEN)نظر با استفاده از کیت استخراج از ژل 

برای  به شرکت سینوهه شیراز  ی مورد نظر در پی.سی.آر.  منظور تعیین ترادف نوکلئوتیدی، قطعات تکثیرشدهبه:  تعیین ترادف نوکلئوتیدی  

دست آمده در پایگاه  های به، ترادفهای موجودتعیین ترادف شده با توالی  DNAبرای بررسی مقدار تشابه    ارسال گردید. طرفه    2یابی  ترادف

 مقایسه شد. GenBankهای موجود در با ترادف BLASTبا برنامه   NCBIاطلاعاتی 

های سازی ترادفردیفهمClustal X: Ver 3  (Sievers & Higgins, 2018  )افزار  با استفاده از نرم:  ها و ترسیم درخت تبارنمابررسی ترادف

با  حاصل  جدایه  نوکلئوتیدی  نوکلئوتیدی  در  ترادف  موجود  آن  GenBankهای  تشابه  درصد  و  گرفت  قرار  مقایسه  نرممورد  با   افزار  ها 

Megalign(et al., 2013 Stadejek  )نرم تبارنمای مربوطه توسط  ترسیم شد و  MEGA 8.0  (Tamura et al., 2007  )افزارتعیین شد. درخت 

 . مورد تجزیه وتحلیل قرار گرفت 
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 Results and Discussion و بحث نتایج

 

 های خیار دارای علائم ویروسیمشخصات فنوتیپی بوته

ای بووه نشووان داد کووه علایووم واضووحی از آلووودگی خیووار گلخانووه  مختلف کشووورهای مناطق  ها از گلخانهآوری نمونهمشاهدات میدانی و جمع

هووای زرد روی بوورگ، های حلقوی فرورفتووه و سووبزرد روی میوووه، بدشووکلی میوووه، لکووههای آلوده  لکهها وجود دارد. در نمونهتوسپوویروس

دلیوول تنوووع (. بووه1-های دارای علایم مشاهده گردید )شکلموزاییک خفیف برگ، وجود تریپس خرما، بدشکلی و کوچک ماندن برگ در بوته

هووای مهووم ها بووا آغازگرهووای مربوووط بووه خووانوادهها به چندین ویروس، جدایهعلایم و برای اطمینان از عدم آلودگی مخلوط و همزمان جدایه

 .ها مشاهده نشدهای مولکولی بررسی گردید و آلودگی مخلوط در هیچ کدام از نمونهزای ویروسی روی تیره کدوئیان نیز با آزمونخسارت

  عامل ویروسی در خیار شناسایی و تعیین ترادف نوکلئوتیدی

بر بخشی از  ( مبتنی2  -( )جدولWscon5m, WScon1pها ) ، با استفاده از یک جفت آغازگر عمومی اورتوتوسپوویروسPCR-RTدر واکنش  

های به  (. این قطعات در نمونه2-آوری شده تکثیر شدند )شکلهای جمعباز در تمامی نمونه جفت   420ی  قطعاتی به اندازهپوششی    NSsژن  

 ( 2- ظاهر سالم تکثیر نشدند )شکل

 
:  B.  بافتی روی میوه  و نکروز  شدید  حلقویعلایم لکه:   Aبندرعباس )منطقه قلعه قاضی(.در   MYSV آلوده به C. sativus علائم مشاهده شده در گیاهان  -1شکل  

 های گرد و آبگزیده روی میوه خیار )جدایه بوشهر(. : علایم واضح از چروکیدگی، بدشکلی، لکهC .های خیار )شیراز، جدایه مرودشت(های زرد و موزاییک روی برگلکه
Fig 1. Symptoms in MYSV-infected C. sativus plants from Bandar- Abbas (Qale Ghazi region) include: A. Severe ring spots 

and tissue necrosis on fruit. B. Yellow spots and mosaic on C. sativus leaves (Shiraz, Marvdasht isolate). C. Noticeable 

shriveling, deformity, and water-soaked spots on C. sativus fruits (Bushehr isolate). 
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آوری  های به ظاهر سالم جمععنوان شاهد منفی )نمونهنمونه به  2  گیاه خیار،از    MYSVهای آلوده به  نمونه  شامل  1در ژل آگارز  %   RT-PCR نتایج آزمون  -2شکل  

 جفت باز تکثیر شد.  420های آلوده قطعاتی به طول در جدایه .(-Cهای  در نظر گرفته شد )چاهک شده از گلخانه(

Fig 2. The results of RT-PCR test on 1% agarose gel including samples infected with MYSV from Cucumis sativus plant, 2 

samples were considered as negative controls (apparently healthy samples collected from the field) (C-). Fragments measuring 

420 bp were amplified in the infected isolates. 

 

 هایجدایه  های نوکلئوتیدیچندگانه توالیسازی  ردیف  هم یابی به شرکت سینوهه شیراز ارسال گردید.از هر استان بعنوان نماینده برای توالی

بر این اساس،   .دارند  MYSV آسیاییهای  های ایرانی بیشترین شباهت را به جدایهجدایهبیشتر  نشان داد که   NSs ایرانی مرتبط با بخشی از ژن

 Cucumis:  میزبان  HNTG:جدایه  ؛  AC: OQ_784918.1)   چین   کشور  از MYSV جدایهبه  را  (  %۹8/ 1بیشترین شباهت ) IR-ESFN1 جدایه

meloجدایه ،) IR-YZDM1 ( به  %۹8/ 6بیشترین شباهت )جدایه MYSV هند    کشور  از (AC: OQ_559640.1  جدایه  ؛:IN: Kar: Cucumber 

جدایه ؛  AC: HV_507887.1)ژاپن    کشور  از  MYSV جدایه( به  % ۹8/ ۹بیشترین شباهت ) IR-BASG1 جدایه  (،Cucumis sativus:  میزبان  21

:JP201155903-A/3  میزبان  :Cucumis sativus) های  و جدایهIR-SHZM3    وIR-BUSHB1   نزدیکی جدایه کنار هم در یک خوشه در  در 

   .(3-های آسیایی قرار گرفتند )شکلبندرعباس و جدایه

  جالیزی گیاهان  در زمینه صادرات و واردات  گردد و بر ورود و خروج مواد گیاهی بخصوص  ای در کشور ما رعایت می شرایط قرنطینه   با آنکه : بحث 

های شناسایی دقیق در محل ورود و خروج سبزیجات و  دارد ولی شناسایی عوامل ویروسی و ناقلین آنها احتیاج به دستگاه توجهی وجود  کنترل قابل 

ها کمتر مورد توجه بوده و نظارت کمتری بر روی آنها وجود دارد.  جالیز در محل قرنطینه دارد. از طرف دیگر شرایط قرنطینه بین استانی و بین گلخانه 

سترش این  در نتیجه خطر وقوع و گ   های بیمارگر گیاهی و مقاومت این آفات به سموم متنوع مشکل را چند برابر کرده است. وجود ناقلین ویروس 

می صعب نوظهور و  های  بیماری  پیدا  اهمیت  بسیار  زمینه    نماید. العلاج  در  اینکه  به  توجه  پراکنش با  بیماریزای    بررسی  و  نوظهور    ویروسی عوامل 

اولین قدم در این زمینه    بنابراین   از میزان شیوع و خسارت این عوامل بصورت جامع در دسترس نیست،    آمار مدونی   سبزیجات   روی بخصوص  

رسد. چرا که مهمترین اقدام  ضروری بنظر می   هرز و ناقلین احتمالی آنها  های علف   کشاورزی مهم،   بر روی محصولات ردیابی و شناسایی این عوامل  
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در قدم نخست شناخت عامل ویروسی، نحوه  گیاهان  بیمارگرهای ویروسی در  انتقال و دامنه میزبانی آن می برای کاهش   ,Salehzadeh)   باشد ی 

در کشور و همچنین بروز و مشاهده علایم مشکوک به اینگونه عوامل بیماریزا در    جالیزی گیاهان   کشت وسیع بر این اساس و بدلیل اهمیت  . ( 2018

استان    5ای در  خیار گلخانه در روی گیاهان    ویروسی های بیماری)های(  مذکور جهت تشخیص و بررسی ویژگی   برداری نمونه ،  جالیزی روی گیاهان  

بر اساس اطلاعات ما این اولین   ،دارای اهمیت بالایی است چرا که  نتایج این تحقیقاتداران انجام شد. بنا به درخواست گلخانه  مرکزی و جنوبی 

 .باشددر ایران می با خیار همراهی ویروس لکه زرد خربزهاز گزارش 
 

 

های توالیدر مقایسه با     MYSVویروس    های ایرانیجدایه  NSs ژن پروتئینی مرتبط با بخشی از  جفت باز   420قطعه    مقایسهبر اساس    ترسیم درخت تبارنما  -3شکل  

 افزارنرم  با (Maximum likelihoodبهینگی )از روش حداکثر    ترسیم درخت تبارنمابرای    .ترسیم شد  GenBankجدایه مختلف ثبت شده در    16مشابه مربوط به  

MEGA 8.0 فرنگی از اسپانیاگوجه  خالداریک جدایه از ویروس پژمردگی   .استفاده شد (AC: HQ_537114.1)     عنوان گونه  بهنیز ( گروه خارجیOut Group )  

شد. گرفته  نظر  با  شاخه در  از    استرپبوت هایی  شدند   درصد  50کمتر  درحذف  میزبان  درخت .  مربوطه،  رسشمار  جدایه،  هر  به  مربوط  اطلاعات  خاستگاه    تبارنما  و 

 ها مشخص شده است. جدایه جغرافیایی 

Fig 3. A phylogenetic tree was constructed using a 420 bp fragment from the NSs protein gene of Iranian MYSV isolates, 

compared to sequences from 16 different GenBank isolates. The maximum likelihood method in MEGA 8.0 was employed for 

this analysis, with a Tomato spotted wilt virus isolate from Spain (AC: HQ_537114.1) included as an outgroup. Branches with 

bootstrap values below 50% were excluded. The tree displays information on each isolate, including accession number, host, 

and geographic origin. 

 

MYSV    دلیل اهمیت وجود  به  با آزمایشات مولکولی در گیاهان دارای علائم ردیابی و شناسایی شد.  مورد بازدیود  هایگلخانهتقریبا در تمامی

کشور،   در  نمونهویروس  مخلوط  آلودگی  ویروساحتمال  سایر  با  متعلقها  خانوادههای  علایم، به  شدن  ناشی  احتمال  و  ویروسی  مهم  های 
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های مهم ویروسی  و اختصاصی خانواده  ها با استفاده از آغازگرهای دژنرهها با سایر ویروسها این نمونهمخصوصا علایم زردی توسط ویروس

ها و افزایش خسارت  ای در پی نداشت. بررسی آلودگی های مخلوط مهم است چرا که احتمال هم افزایی بین ویروسبررسی شد که نتیجه

می بالا  را  )ویروسی  ادامه(.   2018et alSalehzadeh et al., 2024; Salehzadeh ,.برد  جدایه  در  تبارشناسی  داد  واکاوی  نشان  ایرانی  های 

از  موقعیت   جدایههاهجدایبعضی  سایر  بین  در  ایرانی  اینی  و  است  متمایز  احتمالا  ها  تغییرات   بدلیل  مساله  و  کشور  به  ویروس  ورود 

های مختلف از  های ایرانی بیشترین شباهت را بیشتر به جدایهدر حالت کلی جدایه.  ر اثر جهش، حذف و ... باشدنوکلئوتیدی در توالی آن د

قرابوت فیلوژنتیکی    و  نسبی داشته خووانی  هوم ها با هم  جدایهتوزیوع جغرافیوایی  نشان داد    تبارنما درخوت    کشورهای همسایه و آسیایی دارند.

شوود همواهنگی  هوا دیوده موی در بعضی از شواخه  که  آسیااز منواطق مختلوف    هاییی ایرانی با جدایههواگروه شدن بعضوی از جدایوهیا هم

دهد که نشان می   همچنین  . این توزیع (Takeuchi et al., 2001کند )های آسیایی نمایان میجدایه های ایرانی را با جدایهتوزیوع جغرافیوایی  

وسیله ناقلین طبیعی صورت گیرد و این مسئله احتمال دخالت انسان و به بیان دیگر تواند تنها به نمی مذکور  سویرو انتشار جهانی و گسترده

های ایرانی بیان کرد این است که این  کند. نکته دیگری که بایستی در مورد تنوع جدایوهرا تقویت می  و تجارت جهانی قلمه و نهالانتشوار  

های متنوع ایرانی نیز احتمالا های مناطق جنوبی و مرکزی کشور و وجود جدایههای ویروسی موجود در گلخانهجدایه احتمال وجود دارد که

اکوتیپ  یا  نهاده ها  از طریق  تایید میورود چندباره ویروس به کشور  ناقلین را  از   شناسایی  (.Salehzadeh et al., 2022کند )های مختلفی 

MYSV در گیاهان C. sativus و  ایگلخانهبا توجه به اهمیت اقتصادی گیاهان  . ن نشان دهنده اولین گزارش این ویروس در ایران است در ایرا

گسترشویروس  قابلیت  برای  نوظهور  خسارت  های  تولید    و  بر  تأثیرگذاری  و  کشورسریع  تحقیقات  در  گسترش  ،  مناطق  در جهت  بعدی 

گیری  برای نتیجه  کند.را روی محصولات مهم دیگر ضروری می   MYSVگیری ویروس و میزان خسارت  ها، همهویروس، تنوع ژنتیکی جدایه

این موضوع    .رسدو از روی گیاهان دیگر نیز ضروری به نظر می  مناطق مختلف کشوراز    احتمال بررسی ناقلین و گیاهان مخزن دیگربهتر  

برای  می جدی  تهدید  کدوئیانتواند  سایر  و  خیار  سایر    تولید  حتی  کو  کشور در    شاورزیمحصولات  گسترش    سراسر  به  توجه  با  باشد. 

در همین   اند.داشتهدر منطقه نیز  ای موثر  حشرهیا ناقلین  ناقل    این عامل بیماریزاشود که  بینی میپیشروی گیاهان مختلف در ایران،    هاویروس

ارائه روش و  ناقلین  روی  مطالعه  اهمیت  راستا  از  بیماری  این  با  مقابله  برای  مناسب  مورد    بالاییهای  مناطق  در  همچنین،  است.  برخوردار 

، که نیازمند تحقیقات  رسدمختلف بر روی محصولات مختلف ضروری به نظر میهای  مربوط به گروه  هایویروسبررسی امکان حضور سایر  

می مهم  این  به  دستیابی  برای  پراکنش  بیشتر  تخمین  با  تا  روی  ها  ویروسباشد  مختلفبر  کاهش خسارت    لازم  اقدامات  محصولات  جهت 
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