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Objective: Tomato leaf curl Palampur virus (ToLCPMV) is a destructive Begomovirus 

with a bipartite genome that has recently been reported from Iran, and its only vector is 

Bemisia tabaci. Despite reports of ToLCPMV in certain Iranian provinces, there is 

currently no information regarding the presence and genetic diversity of this virus in 

cucumber fields and greenhouses in Khouzestan province. Therefore, this study aims to 

detect ToLCPMV and determine the phylogenetic relationships of its isolates in this 

region. 

Method: To detect and investigate the genetic diversity of ToLCPMV, suspected plants 

were sampled in spring and summer 2023. Using the degenerate primers specific to 

whitefly-transmitted Begomoviruses, a fragment related to the pre-coat protein gene was 

amplified. To study the viral species more precisely and confirm their nature, the sequence 

of the movement protein gene was amplified, and a phylogenetic tree was constructed. 

Additionally, a comparison matrix of sequences was drawn along with the sequences 
received from GeneBank. 

Results: The amplification of the studied genes indicated infection with Begomoviruses. 

Analysis of sequences and determination of relationships based on two gene regions 

(Genious Prime software) showed that the Andimeshk, Dezful, and Soush isolates were 

placed in the Iranian isolate group and had the highest genetic similarity to the Jiroft 

isolates on the cucumber host. Also, the results of SDT showed the three mentioned 

isolates have a high similarity at the nucleotide level and showed the highest similarity at 

the nucleotide sequence level with isolate FJ660426.1 (cucumber, Jiroft with 96.39%), 

isolate FJ660435.1 (cucumber, Jiroft with 98.30%), and isolate OP810507.1 (tomato, Iraq 
with 98.87%), respectively. 

Conclusions: This is the first report of the widespread occurrence of ToLCPMV in 

cucumber-cultivating areas in the north of Khouzestan province. Given the widespread 

distribution and extensive damage of this Begomovirus in cucumber farms in Khouzestan, 

it appears it is rapidly advancing on host crops in the western and southern regions of the 

country and, if not managed, will cause irreparable damage to the hosts of this virus in 

the coming years. 

Cite this article: Baharvand, P., Pakbaz, S., Hasanvand,E & Almasi, R. (2026). Molecular Detection and Phylogenetic 

Relationship Analysis of ToLCPMV Isolates from Cucumber Fields and Greenhouses in Khouzestan Province. 

Nova Biologica Reperta, 13 (2), 1-20. https://doi.org/10.22034/nbr.2026.11737 

 
 

                              © The Author(s).                                                                                  Publisher: Kharazmi Univers ity. 
                              DOI: https://doi.org/10.22034/nbr.2026.11737 

 

  

mailto:pakbaz.s@lu.ac.ir
mailto:e.hasanvand@areeo.ac.ir
https://doi.org/10.22034/nbr.2026.11737
https://doi.org/10.22034/nbr.2026.11737
https://orcid.org/0009-0006-8444-2288
https://orcid.org/0000-0003-3392-5248
https://orcid.org/0000-0001-9831-8882
https://orcid.org/0000-0002-5387-7848


 

 

 

Nova Biologica Reperta, Volume 13, Issue 2, 2026 
 

 

2 

 

Introduction 
Cucurbits (Cucurbitaceae), particularly cucumber (Cucumis sativus L.), are cornerstone crops in both 

greenhouse and open-field agriculture in Iran, owing to their adaptability to diverse climatic conditions 

and high nutritional value (Brandenberger et al., 2021). However, the production of this crop is 

continuously challenged by major biotic stressors, among which viral diseases are the most significant, 

leading to substantial yield losses and deterioration of product quality. Among these, members of the 

Geminiviridae family, specifically the Tomato leaf curl palampur virus (ToLCPMV), are recognized as 

one of the most destructive constraints on crop production in tropical and subtropical regions. This virus, 

a member of the genus Begomovirus, possesses a bipartite genome (DNA-A and DNA-B) and is rapidly 

disseminated in the field by the whitefly B. tabaci, a highly efficient and polyphagous vector. The rapid 

evolution and spread of this virus in recent decades have been directly linked to climate change and the 

increase in vector populations (Heydarnejad et al., 2013). By inducing severe symptoms such as leaf 

curling, significant stunting, chlorosis (mosaic and yellowing), and physiological disturbances, 

ToLCPMV causes dramatic yield reduction and loss of fruit quality (Abkhoo and Mehraban, 2020). 

Although ToLCPMV has been previously reported from Kerman, Hormozgan, Fars, and Sistan and 

Baluchestan provinces—with estimated crop losses reaching up to 100% in some regions (Heydarnejad 

et al., 2009)—there is a lack of documented, precise information regarding its presence, distribution, 

and molecular characteristics in the cucumber fields and greenhouses of Khouzestan province. Given 

that Khouzestan is a major hub for cucumber production in the country, the infiltration and spread of 

this viral agent could pose a serious threat to regional production security. Furthermore, the phylogenetic 

relationships of potential local isolates with other Iranian and international isolates have yet to be 

analyzed. Therefore, the present study was designed and conducted with the objective of precisely 

detecting ToLCPMV in the cucumber fields and greenhouses of Khouzestan province, determining the 

phylogenetic placement of the obtained isolates, and comparing their genetic sequences with those 

reported elsewhere in Iran and globally. This research aims to fill the existing knowledge gap and 

facilitate the development of management programs to prevent potential epidemics and avoid 

irreversible damage to this strategic crop in the region. 

 

Method 
During the spring and summer of 2023, to identify and track Tomato leaf curl Palampur virus 

(ToLCPMV) in cucumber farms and greenhouses in the northern Khouzestan province (Dezful, Shoush, 

and Andimeshk counties), 60 leaf samples displaying suspicious symptoms such as severe mosaic, 

yellowing, stunting, leaf leathery/blistering, little leaf, and fruit malformation were collected and 

transported to the laboratory under cold conditions. Total DNA was extracted using the CTAB method 

(Zhang et al., 1998), and to screen for whitefly-transmitted begomoviruses, degenerate primers Bc and 

PCRv181, which target the pre-coat protein (AV2) gene, were utilized (Rojas et al., 1993; Deng et al., 

1994). PCR reactions were optimized using 2x PCR Bio Taq Mix Red under standard thermal cycling 

conditions, and the quality of the amplified products was verified via 1% agarose gel electrophoresis 

using a 100 bp marker (Pishgam). To achieve accurate species identification and sequencing, positive 

samples were purified and sent to Macrogen (South Korea). For definitive confirmation of the viral 

species, specific primers targeting the movement protein (BC1-MP) and the intergenic region of the 

DNA-B component were employed (Heydarnejad et al., 2013). The raw sequences were edited and 

assembled using BioEdit software, and the identity of the isolates was verified using the NCBI BLASTn 

tool. Finally, to analyze the phylogenetic relationships and determine the evolutionary position of the 

isolates, multiple sequence alignment was performed using Geneious Prime 2024.0, and a phylogenetic 

tree was constructed based on the Muscle algorithm with 1000 bootstrap replicates. Furthermore, the 

genetic distance and sequence identity between the Khouzestan isolates and other sequences available 

in GenBank were analyzed using SDT v1.2 software (Muhire et al., 2014). 

 

Results 
Field surveys and sampling conducted in cucumber greenhouses and fields across Andimeshk, Dezful, 

and Shoush counties revealed a wide range of disease symptoms, including yellowing, mosaic, curling, 
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leaf blistering/leathery appearance, leaf curling, distortion, leaf-size reduction, and plant stunting. In 

some instances, flower abortion was also reported following infection, leading to significant yield losses. 

This diversity of symptoms, consistent with previous field observations for ToLCPMV (Astaraki and 

Shams-bakhsh, 2023), may be attributed to factors such as host cultivars, plant age at the time of 

infection, and the diversity of viral isolates. Since these symptoms can be indistinguishable from those 

caused by other viruses, pathogens, or environmental stresses, definitive diagnosis was confirmed solely 

through molecular assays (Ramazani et al., 2022a). The prevalence of this infection in the study areas 

coincided with high population densities of the vector B. tabaci. 

 

PCR analysis using the degenerate primers Bc and PCRv181 confirmed the presence of ToLCPMV in 

26 cucumber samples, yielding the expected 550-bp fragment, while no amplification was observed in 

the negative control. This amplified fragment encompasses the 3′ end of the intergenic region and 

approximately 200 bp of the 5′ region of the coat protein (AV2) gene. The efficacy of these primers in 

amplifying target fragments in other begomovirus-infected crops, such as ToLCPMV and Watermelon 

chlorotic stunt virus (WmCSV), has been previously documented (Jelavi et al., 2022; Pakbaz et al., 

2024). Furthermore, the use of ToLCPMV-specific primers (ToLCPMV-1079B-F and ToLCPMV-

2054B-R) successfully amplified a 950-bp fragment encompassing the intergenic region and the 

movement protein gene, providing high-precision confirmation of the infection. 

 

To finalize the identification process, the nucleotide sequences of selected isolates were purified, 

sequenced, and deposited in the NCBI database. Phylogenetic analysis based on the nucleotide sequence 

of the coat protein precursor region on DNA-A classified the Khouzestan isolates into Group I, with 

Abutilon mosaic virus (AbMV) used as the outgroup. Nucleotide similarity matrix results demonstrated 

that the isolates from Andimeshk, Dezful, and Shoush exhibited the highest similarity (>98%) to the 

Jiroft cucumber isolate, a finding consistent with the phylogenetic tree. 

 

In addition to the DNA-A analysis, phylogenetic relationships were assessed based on the nucleotide 

sequence of the movement protein (BC1-MP) and the intergenic region of the DNA-B component. In 

this analysis, the Khouzestan isolates clustered within Group I, and the resulting tree revealed a two-

group structure (Groups I and II), again using Abutilon mosaic virus as the outgroup. The similarity 

matrix analysis based on specific primer pairs showed that the Andimeshk, Dezful, and Shoush isolates 

shared the highest nucleotide identity with the previously reported Jiroft cucumber isolate and an Iraqi 

tomato isolate. Furthermore, pairwise nucleotide comparisons of the BC1-MP and intergenic regions 

using SDT v1.2 confirmed high sequence homology among the three studied isolates. These isolates 

exhibited minimal genetic distance from the Jiroft and Iraqi isolates, while showing the greatest genetic 

divergence from the papaya (Oman) and melon (Jiroft) isolates. Finally, matrix-based comparisons for 

both DNA-A and DNA-B genomic components revealed negligible genetic variation among the isolates 

from the three counties; specifically, the Andimeshk isolate showed >97% sequence identity with the 

Dezful and Shoush isolates, suggesting high genetic consistency of the virus within the studied region. 

 

Conclusions 
 

Khouzestan province is a pivotal region for cucurbit production in Iran, where widespread symptoms 

including mosaic, leaf curling, and stunting, often coinciding with high B. tabaci populations, have 

recently been observed. In the present study, 26 out of 60 sampled cucumber plants were identified as 

ToLCPMV-positive, marking the first report of this virus in Khouzestan. The successful amplification 

of the 950-bp BC1-MP fragment confirms the high sensitivity and diagnostic utility of current primers 

for Iranian isolates. Phylogenetic analysis of both DNA-A and DNA-B components revealed that the 

Khouzestan isolates share high nucleotide identity and cluster with the Jiroft isolates within the “Iranian” 

group. This high genetic affinity, contrasting with the greater divergence observed from Indian, 

Pakistani, and Omani isolates, suggests a relatively recent and rapid dispersal of the virus across 

southern Iran, likely mediated by the transport of infected seedlings or vector movement. 
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While Iranian isolates exhibit high sequence identity, the high recombination rate inherent to 

begomoviruses implies a continued risk of novel strain emergence (Ramazani et al., 2022b). Previous 

research has confirmed the expansion of ToLCPMV host ranges in Iran, including eggplant and pepper 

(Abkhoo and Mehraban, 2020), and consistent genome identity across various cucurbits (Heydarnejad 

et al., 2013). The prevalence of ToLCPMV (43%) in this study confirms that the virus is not merely 

sporadic but is firmly established within Khouzestan’s production ecosystems. Driven by favorable 

climate conditions and high whitefly abundance, the risk of rapid viral proliferation and future epidemics 

is significant. Consequently, continuous molecular surveillance, integrated vector management, and 

strict control over the movement of potentially infected plant materials are imperative to mitigate 

epidemic risks and ensure the sustainability of cucurbit production. Future studies focusing on full-

genome sequencing and recombination dynamics are essential to further elucidate the evolutionary 

trajectory and epidemiology of ToLCPMV in Iran. 
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 ،یکیژنت تنوع

 ،یلوژنیف

  انیکدوئ

باشد که به فرنگی یک بگوموویروس مخرب با ژنوم دو بخشی میویروس پالامپور پیچیدگی برگ گوجه مقدمه:

از   ToLCPMV با وجود گزارشباشد. می Bemisia tabaciتازگی از ایران گزارش شده است و تنها ناقل آن 

های خیار استان های ایران، تاکنون اطلاعاتی درباره حضور و تنوع ژنتیکی این ویروس در مزارع و گلخانهبرخی استان

های آن و تعیین روابط فیلوژنتیکی جدایه  ToLCPMV ردیابیرو، هدف این پژوهش . ازایننداردخوزستان وجود 

 .باشدمیدر این منطقه 

مشکوک  نهااز گیا 1402، در بهار و تابستان ToLCPMVیابی و بررسی تنوع ژنتیکی منظور ردبه ها:مواد و روش

های منتقل شونده با سفیدبالک، کمک آغازگرهای دژنره اختصاصی بگوموویروسبه .شد یداربرگی نمونهدلوآبه 

ماهیت گونه ویروسی، تر و تأیید منظور بررسی دقیقساز پروتئین پوششی تکثیر شد. بهای مربوط به ژن پیشقطعه

 یهایتوال سهیمقا سیماترهمچنین  ها ترسیم شد.توالی ژن پروتئین حرکتی ویروس نیز تکثیر و درخت فیلوژنی آن

 ترسیم شد.  از بانک ژن مستخرج هایتوالی باهمراه  دست آمدهبه یدینوکلئوت

تحلیل  در مناطق مورد بررسی بود.  هابگوموویروسدهنده آلودگی به نشانهای مورد مطالعه تکثیر ژن نتایج:

های نشان داد که جدایه (Geneious Primeافزار ها و تعیین روابط خویشاوندی بر اساس دو ناحیه ژنی )نرمترادف

های جیرفت با جدایهرا  بیشترین همسانی ژنتیکیهای ایرانی قرار گرفته و در گروه جدایه اندیمشک، دزفول و شوش

 (، نشان داد که سه جدایه مذکورSDT v1.2افزار )نرم هایتوال سهیمقا سیکماتردارند. همچنین ر روی میزبان خیا

بیشترین شباهت را در سطح توالی نوکلئوتیدی به ترتیب با جدایه شباهت زیادی در سطح نوکلئوتیدی دارند و 

FJ660426.1  (، جدایه %39/96)خیار، جیرفت باFJ660435.1  و جدایه ( %30/98)خیار، جیرفت با

OP810507.1 ( نشان دادند. %87/98فرنگی، عراق با  )گوجه 

 باشد.در استان خوزستان می مناطق کشت خیاردر  ToLCPMVگسترده  وعیشاز گزارش  نیاول نیا گیری:نتیجه

سرعت رسد که بهمی نظربهاستان خوزستان،  باتوجه به پراکنش و خسارت وسیع این بگوموویروس در مزارع خیار

باشد و در صورت عدم مدیریت در در حال پیشروی روی محصولات میزبان در مناطق غربی و جنوبی کشور می

 های این ویروس وارد خواهد کرد.نیری به میزباناپذجبرانهای های آینده خسارتسال

پالامپور  روسیو یشاوندیروابط خو لیو تحل یمولکول یابیرد(. 1405)رضا، الماسی و احسان، حسنوند؛ سمیرا، پاکباز؛ یوشپر، بهاروند: استناد

، یستیدر علوم ز نینو یهاافتهی. استان خوزستان اریخ یهامزارع و گلخانه یهاهیجدا  (ToLCPMV) یبرگ گوجه فرنگ یدگیچیپ

13 (2 ،)22-1.  https://doi.org/10.22034/nbr.2026.11737 
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 مقدمه
 کدوئیان مختلف از جمله گیاهان تیره خسارت و کاهش میزان محصولات ترین عوامل ایجادهای گیاهی از مهمویروس   

(Cucurbitaceae هستند. اعضاء این خانواده )رم به گ یآب و هوا در شرایط یو همگ هستند جهاندر  یعیوس پراکندگی یدارا

عضوی از این خانواده بوده  .Cucumis sativus L. خیار با نام علمی (Newton and Eggli, 2022)کنند خوبی رشد می

(Brandenberger et al., 2021) هکتار با تولید  17802حدود  1401-1402سطح زیر کشت آن در ایران در سال زراعی  و

باشد و از این مقدار استان خوزستان با سطح زیر کشت کیلوگرم در هکتار می 15346تن و عملکرد  434717سالانه حدود 

 Ahmadi)لید خیار در کشور را دارد های کرمان و هرمزگان بیشترین مقدار توتن بعد از استان 32435هکتار و تولید  2244

et al., 2019) . 

های گیاهی هستند که در سراسر جهان گیاهان تک لپه و دولپه را و متنوع از ویروسگروهی بزرگ  Geminiviridaeخانواده 

 Tomato leaf curl palampurفرنگی ). ویروس پالامپور پیچیدگی برگ گوجه(Shahid and Al-Sadi, 2022)کنند آلوده می

virus, ToLCPMV یک عضو از این خانواده و جنس )Begomovirus دوئیان را نیز مورد فرنگی، کاست که علاوه بر گوجه

های خیار معرفی کشت محصول در مزارع و گلخانه دهد. این ویروس به عنوان عامل اصلی تخریب و محدودکنندهحمله قرار می

چنین ای و همبه دلیل دارا بودن ناقلین حشره Geminiviridae. اعضای خانواده (Heydarnejad et al., 2013)شده است 

ها از روسیمهم و اریبه عنوان ناقل بس B.tabaciشوند. یاهان زراعی محسوب میانتقال جهانی مواد گیاهی، تهدید مهمی برای گ

ویژه با پیدایش بیوتیپ جدیدی از بهشده است.  یجهان معرف یریو گرمس یرگرمسیمهین یدر نواح ،ToLCPMVجمله 

گیری افزایش یافته است طور چشمدر مناطق گرمسیری و نیمه گرمسیری به Geminiviridaeسفیدبالک، توسعه و تکامل 

(Ameri and Ayazpour, 2022) . 

صورت به ،دارای تقارن بیست وجهی ،فاقد غلاف( ToLCPMV)ی فرنگگوجهویروس پالامپور پیچیدگی برگ  هایپیکره   

ای تک رشته DNA و دارای ژنوم دو بخشی و متشکل از دو قطعهنانومتر بوده  18-30 با اندازه تقریبی ،دوقلوی بهم چسبیده

 یدوبخش روسیومووبگ نیاول. این ویروس ;Arif et al., 2022) (Barro et al., 2011 هستند DNA-Bو  DNA-Aموسوم به 

به دنبال آن، بروز های هرمزگان و کرمان گزارش شد. ی در استانفرنگگوجهکه در ایران توسط فاضلی و همکاران از مزارع بود 

ToLCPMV ت افی شیافزا رانیدر ا دیجد ییایکشت شده و در مناطق جغراف اهیگ نیچند انیدر م یجتدربه(Fazeli et al., 

را ، استان کرمان و هرمزگان رفتیدر ج یاو خربزه گلخانه اریکه مزارع خ ویروسی مخربعنوان عامل به سپس پالامپور .(2009

. همچنین (Heydarnejad et al., 2009)تخمین زده شد درصد  100تا  50 نیب یآلودگ زانیم شد و ییکرده است، شناسا رانیو

ی زابل، زهک و هیرمند که با مشکل سفیدبالک هاشهرستانخیار و خربزه منطقه سیستان شامل  های مزارعاین ویروس از بوته

 .(Abkhoo and Mehraban, 2020)مواجه بودند، ردیابی شد. این بوته ها دارای علائم موزاییک، زردی و کوتولگی شدید بودند 

اطلاعاتی درباره اما و سیستان در ایران گزارش شده است،  ، فارسهای کرمان، هرمزگاناستان تاکنون از ToLCPMV اگرچه

ترین مناطق عنوان یکی از مهمهای خیار استان خوزستان، بههای مولکولی این ویروس در مزارع و گلخانهحضور، پراکنش و ویژگی

های ایرانی و های احتمالی این منطقه با سایر جدایهجدایه. همچنین روابط فیلوژنتیکی نیستتولید خیار کشور در دسترس 

های خیار استان خوزستان، در مزارع و گلخانه ToLCPMV ردیابیرو، هدف این پژوهش ازایناست. خارجی تاکنون بررسی نشده 

 .باشدمیایران و جهان  شده درهای گزارشها با سایر جدایهآمده و مقایسه آندستهای بهتعیین جایگاه فیلوژنتیکی جدایه
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 هامواد و روش
 آوری نمونهبازدید و جمع

های شمال استان خوزستان ، از گلخانه و مزارع کشت خیار در شهرستان1402های بهار و تابستان سال در طول فصل    

علائم مشکوک به آلودگی و دارای  نمونه برگ خیار 60شوش، اندیمشک( بازدید صورت گرفت. تعداد  های دزفول،)شهرستان

ها که عموماً دارای علائم (. این نمونه1 آوری شد )جدولویروسی از گلخانه و مزارعی که با مشکل سفیدبالک مواجه بودند، جمع

شکلی برگی و بدهای کلروتیک بین رگبرگی، ریزها، کوتولگی بوته، لکهزردی، موزائیک شدید، چرمی، تاولی شدن و پیچیدگی برگ

ی رو برآوری های پلاستیکی قرار داده شدند. مشخصات هر نمونه شامل نام نمونه، محل و تاریخ جمعمیوه بودند، درون کیسه

 ها درج گردید و در شرایط سرد )روی یخ( به آزمایشگاه منتقل شدند.آن

 
 برداری در استان خوزستانهای نمونهمحل -1جدول 

Table 1. Sampling locations in Khouzestan province 

 نام شهر برداریمحل نمونه تعداد نمونه

 دزفول چغامیش 6

 سیاه منصور 6

 سبیل 3

 شوش عبدالخان 6

 شاوور 6

 چنانه 6

 سرخه 3

6 

6 

3 

3 

 اندیمشک

 پشمینه زار

 جاده سد

 آزادی

 اندیمشک

 کوی لور 6

  هامجموع نمونه 60

 (PCRای پلیمراز )و واکنش زنجیره DNAاستخراج 

ها به ای و اطمینان از عدم انتقال ویروس به روش مکانیکی و با توجه به آلودگی شدید گلخانهبعد از انجام مطالعات گلخانه   

 Zhang et)انجام شد  CTABآوری شده به روش های جمعاز نمونه DNAها، استخراج سفیدبالک و احتمال ناقل بودن آن

al., 1998) .ردیابیمنظور به ToLCPMV ،یک جفت  و نیزای پلیمراز از آزمون زنجیره در گلخانه و مزارع خیار استان خوزستان

 ,.PCRv181( )Rojas et al., 1993; Deng et alو  Bcهای قابل انتقال با سفیدبالک )آغازگر دژنره و عمومی بگوموویروس

-DNA( روی قطعه ژنومی AV2ساز پروتئین پوششی )( استفاده شد. این آغازگر مربوط به بخشی از ژن پیش2ل جدو( )1994

A باشد. آزمون ها میبگوموویروسPCR  2با استفاده از کیتx PCR Bio Taq Mix Red  شرکتPCR Bio system  انگلیس

  یا گسترش انجام شد.و بسط  اتصال آغازگرها ،سازیسرشتاطی سه مرحله شامل مراحل وو 
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 های دژنرهمشخصات آغازگر -2 جدول

Table 2. Characteristics of degenerate primers 

 توالی نوکلئوتیدی اندازه قطعه نام آغازگر
PCRv 181 

550 bp 
5' TAATATTACCGGWTGGCC 3' 

Bc 5' TGGACYTTRCAWGGBCCTTCACA 3' 

 در ترادف آغازگر قرار دارند به صورت زیر هستند: Gو  A ،T ،Cبازهای نامشخص که با حروف دیگری غیر از 
Y= C/T, W= A/T, R= A/G, B= C/G 

 ویروسی  یابی نوکلئوتیدی و تشخیص گونهتوالی

که با استفاده از آغازگرهای دژنره جنس بگوموویروس تکثیر شده بودند، بر اساس کیفیت محصول  PCRمحصولات واکنش    

های نهمنظور تعیین گونه ویروس در نمویک نماینده به هرکدامبندی شدند و سپس از برداری، گروهواکنش و نیز منطقه نمونه

های مربوطه طبق ها و آغازگرارسال شد. نمونه جنوبی یابی به شرکت ماکروژن کرهیتوالسازی و خالص جهتخیار آلوده، 

با سایر  DNA-Aبراساس قطعه  آمدهدستبههای شرکت آماده شدند. در نهایت مقایسه ترادف نوکلئوتیدی توالی دستورالعمل

  انجام و گونه ویروسی مشخص شد. NCBI( در Blastnکمک ابزار نوکلئوتید بلاست )های موجود در بانک ژن با توالی

 کمک آغازگرهای اختصاصی گونه ( بهBC1تکثیر ژن پروتئین حرکتی ویروس )

های خیار، واکنش نمونه کنندهآلودهاز تعیین ترادف نوکلئوتیدی و تعیین گونه ویروس  آمدهدستبهپس از ارزیابی نتایج    

انجام شد. این  (، با استفاده از آغازگرهای اختصاصی گونهToLCPMVویروسی ) ای پلیمراز جهت ردیابی و تأیید گونه زنجیره

-DNA( قطعه Intergenic region( و نیز ناحیه بین ژنی )BC1-MPآغازگرها قادر به تکثیر بخشی از ژن پروتئین حرکتی )

B (Heydarnejad et al., 2013)  ( روی ژنوم 3)جدولToLCPMV  بودند. کیفیت محصولات تکثیر شدهPCR حضور در 

ها پیشگام و با استفاده از الکتروفورز ژل آگارز یک درصد ارزیابی شد. سپس نمونه شرکت باز جفت100مولکولی استاندارد  نشانگر

دند و از هر گروه یک نمونه که از کمیت و کیفیت مناسبی برخوردار بود، جهت بندی شبرداری گروهبر اساس شهرهای محل نمونه

ها به کمک آغازگرهای اختصاصی در دو جهت یابی به شرکت ماکروژن کره جنوبی ارسال شد. نمونهسازی و توالیانجام خالص

 یابی شدند.رفت و برگشت خوانش و توالی

 ToLCPMVهای اختصاصی آغازگر -3جدول 

Table 3. Specific primers of ToLCPMV 

 توالی نوکلئوتیدی اندازه قطعه نام آغازگر
ToLCPMV-1079B-F 

ToLCPMV-2054B-R  950 bp 
5' TTGGGTCACGTTCCGCGACGAAGA 3' 

5' TACGCGCTCACAAACGATGCTGCA 3' 

  ToLCPMVهای تجزیه و تحلیل روابط فیلوژنتیکی جدایه

های نوکلئوتیدی و مقایسه با سایر توالی NCBIاز شرکت ماکروژن، ابتدا به کمک ابزار نوکلئوتید بلاست در  دریافتی هایتوالی   

، BioEditافزار ها و همپوشانی رشته رفت و برگشت به کمک نرمارزیابی و تأیید شدند. پس از ویرایش ابتدا و انتهای توالی

تفاده قرار گرفتند. جهت تعیین روابط خویشاوندی و جایگاه فیلوژنتیکی های نهایی جهت رسم درخت فیلوژنی مورد استوالی

براساس ترادف نوکلئوتیدی  ToLCPMVهای های ویروسی ردیابی شده در این مطالعه، چندین توالی نوکلئوتیدی از جدایهجدایه

ها و مناطق جغرافیایی مربوط به میزبان DNA-Bو ناحیه پروتئین حرکتی روی  DNA-Aروی پوششی ساز پروتئین ناحیه پیش

 هایتوالی چندگانه سازیردیف(. به این منظور، هم4استخراج شد )جدول  NCBIمختلف از جمله ایران و سایر کشورها از پایگاه 

 Geneious 2024.0افزار نرم از استفاده ( در مورد نواحی ژنومی مورد مطالعه باMultiple sequence alignmentنوکلئوتیدی )
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Prime (https://www.geneious.com/)  انجام شد و درخت فیلوژنی با روشMuscle تکرار در ارزیابی  1000اساس  و بر

(Bootstrapرسم شد. همچنین مقایسه ) و پروتئین  پوششی پروتئین سازپیش ژنومی نواحی نوکلئوتیدی هایترادف دو به دو

 . (Muhire et al., 2014)انجام شد  SDT v1.2 افزارنرم از استفاده با ToLCPMVهای حرکتی همه جدایه

 

 های فیلوژنتیکی در این مطالعهمورد استفاده در تجزیه و تحلیلهای موجود در بانک ژن مشخصات جدایه -4جدول 

Table 4. Characteristics of isolates available in the GenBank used in phylogenetic analyses in this study 

 

 

 

 

 

 

 DNA-A های مبتنی بر ناحیه ژنیتجزیه و تحلیل

شماره 
 جدایه کشور دسترسی

شماره 
 جدایه کشور دسترسی

MK606693 عراق TLCPV-Squash3 MW651902 ایران PepbHsht1 

EU677429 ایران: جیرفت Ch12 MW651901 ایران CucHsht2 

MK606695 عراق TLCPV-Squash5 MW651874 ایران SquKavar1 
OP479886 بغداد Alyusufia MS89 MW651879 ایران: خنج PepKhonj1 

ON229618 عراق Babylon1 MW651878 ایران: خنج EggpKhonj1 
JF501721 ایران: جیرفت T56X:Cuc:08 MW651899 ایران WatmHsht1 
JF501720 ایران: جیرفت T65X:Cuc:08 MW651886 ایران: جیرفت WatmJir2 

OP810506 عراق Kufa MZ423188 عمان PV15-3- papaya 
OR052249 عراق Mosul MZ423187 عمان PV14-1- papaya 

FJ660434 ایران: کهنوج T9X:Cuc:07 KF663700 پنجاب TC238-Tomato 

FJ660433 ایران: کرمان T8X:Cuc:07 AM494976 پاکستان Melon 

EU547682 ایران: رودان Tomato: Roodan EU677430 ایران: کهنوج He- Herniaria 

MW651877 ایران: خنج SquKhonj1 HQ848383 هند 
Allipur-Armenian 

cucumber 
EU547683 ایران: جیرفت Jiroft:melon AJ489258 اسپانیا Almeria: Pepper 

MW651875 ایران: خنج CantKhonj1 AF024715 جمهوری دومینیکن Dominican isolate 

MK606697 عراق TLCPV-Datura1 MW651902 ایران PepbHsht1 

FJ660444 ایران: جیرفت T55X:Cuc:08 MW651901 ایران CucHsht2 

U15016 هند New Delhi MW651874 ایران SquKavar1 

AJ223505 اسرائیل Cuba ژنی ناحیه بر مبتنی های تحلیل و تجزیه DNA-B 

AJ132711 ایران: ایرانشهر Iran.Tomato OP810507 عراق Kufa 
AF105975 پرتغال Mild FJ660427 ایران: جیرفت IR:Jir6:T3P:Cuc:07 

AF071228 اسپانیا Mild ON229620 عراق Babylon1 

X15656 اسرائیل Rehovot PP230527 بغداد MS89 
EU635776 ایران: کهنوج Kahnooj FJ660435 ایران: جیرفت IR:Jir9:T7P:Cuc:07 

X76319 اسرائیل - FJ660426 ایران: جیرفت IR:Jir7:T11P:Cuc:07 

EU085423 ایران Iran 2 FJ668379 ایران: کرمان Kerman: cucumber 
AB014346 ژاپن Shizuokua OR052250 عراق Mosul 

U38239 هند Bangalore II FJ660424 ایران: کهنوج IR:Kah:T9P:Cuc:07 

AF188481 بنگلادش TLCV-BD2 EU547681 ایران: جیرفت [Jiroft:melon 

AY297924 ایران: ایرانشهر - MZ423191 عمان PV15-5 

U88692 تایوان pTW1 MZ423192 عمان PV16-8 

AF295401 بنگلر Ban5 KC456162 هند Punjab 

X63015 تایلند pDR9 LN854628 پاکستان SAZ235 

Y16421 هند Lucknow HQ264186 هند Eggplant isolate 

LN611625 
Abutilon mosaic virus 

 (AF isolate) 
KM977734 اسپانیا Tomato-A4    



 

 

 
 1405، 2، شماره 13 دوره ،یستیدر علوم ز نینو یهاافتهی

 

10 

 نتایج

 برداری و بررسی علائمنمونه

( 1ها و مزارع خیار در سه شهرستان اندیمشک، دزفول و شوش استان خوزستان )شکل برداری از گلخانهطی بازدید و نمونه   

از جمله زردی، موزائیک، چروکیدگی، چرمی و تاولی شدن سطح برگ، پیچیدگی و بدشکلی  ToLCPMVدامنه وسیعی از علایم 

(. در برخی موارد نیز، 2های آلوده مشاهده شد )شکل های انتهایی و کوتولگی بوته خیار در نمونهبرگ، ریز برگی خصوصاً در برگ

های قبلی از لکرد محصول شد. این تنوع علائم با گزارشها ریزش کرده و به همین دلیل باعث کاهش عمبعد از وقوع آلودگی گل

تواند . تنوع علایم مشاهده شده می(Astaraki and Shams-bakhsh, 2023)مشابهت داشت  ToLCPMVای مشاهدات مزرعه

کننده باشد. البته های ویروسی آلودهچنین تفاوت در جدایهز تفاوت در نوع ارقام کشت شده، تفاوت در سن آلودگی و همناشی ا

ها و های فوق ممکن است در اثر آلودگی به سایر ویروستوان تشخیص قطعی آلودگی داد و نشانهتنها با مشاهده علایم، نمی

پذیر است ر شود. لذا تشخیص قطعی آلودگی از طریق آزمایشات مولکولی امکانهای محیطی نیز ظاهها و یا تنشپاتوژن

(Ramazani et al., 2022a)های اندیمشک، ها و مزارع خیار در شهرستانس پالامپور در گلخانه. علایم و آلودگی شدید ویرو

 در این مناطق بود. B. tabaciدزفول و شوش استان خوزستان در طول فصل رشد به همراه جمعیت بالا و گسترده حشره ناقل 

 

و شوش در استان خوزستان )با دایره  های اندیمشک، دزفولبرداری شده: شهرستاننقشه و طول و عرض جغرافیایی مناطق نمونه -1شکل 

 مشخص شده است(.

Figure 1. Map and longitude and latitude of sampled areas: Andimshek, Dezful, and Shoush cities in 

Khouzestan province (marked by a circle). 
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ها و مزارع استان  در گلخانه ToLCPMVهای خیار آلوده به نمونهدر  چرمی و تاولی شدن سطح برگ، زردی و موزائیک شدید -2شکل 

 خوزستان

Figure 2. Leathery and blistering of the leaf surface, yellowness, and severe mosaic in cucumbers 

infected with ToLCPMV in the greenhouses and farms of Khouzestan province. 

 با استفاده از آغازگرهای دژنره و اختصاصی PCRنتایج آزمون 

ها و نمونه خیار در گلخانه 26، آلودگی قطعی Bcو  PCRv181با استفاده از آغازگرهای دژنره  PCRنتایج حاصل از آزمون    

توانستند تایید کرد. این آغازگرها  ToLCPMVهای اندیمشک، دزفول و شوش استان خوزستان را به مزارع خیار شهرستان

گیاه سالم استفاده  DNAجفت باز را تکثیر کنند، این در حالی بود که در نمونه شاهد منفی که در آن از  550ای به طول  قطعه

 جفت باز از ناحیه 200(. قطعه تکثیر شده شامل توالی انتهایی ناحیه بین ژنی و حدود ,3aشده بود، این باند تکثیر نشد )شکل 

های دیگر این آغازگرهای دژنره توانستند قطعه مورد انتظار را در ( می باشد. همچنین در پژوهشAV2ی )ژن پروتئین پوشش 5'

و نیز گونه ویروس کوتولگی  ToLCPMVها از جمله گونه های مشکوک محصولات مختلف به آلودگی به بگوموویروسنمونه

 . همچنین آغازگرهای;Jelavi et al., 2022) (Pakbaz et al., 2024( تکثیر کنند WmCSVکلروتیک هندوانه )

ToLCPMV-1079B-F وToLCPMV-2054B-R جفت باز مربوط به توالی ناحیۀ بین ژنی  950ای به طول توانستند قطعه

ثیر که در نمونه شاهد منفی هیچ باندی تکدرحالی .تکثیر کنند ToLCPMVهای آلوده به و ژن پروتئین حرکتی را در نمونه

فرنگی استان لرستان، آلودگی های گوجهها در گلخانهیابی بگوموویروسدر پژوهشی شامل ردیابی و توالی (.,3c نشد )شکل

این استان  در (Tomato yellow leaf curl virus, TYLCVبه ویروس پیچیدگی برگ زرد گوجه فرنگی )های مشکوک نمونه

جهانی  گسترش بخشی از جنس بگوموویروس و دارایبا ژنوم تک عضو مخرب یکویروس ها تایید شد. این بگوموویروسبه 

سازی، توسط شرکت ر شهر به عنوان نماینده انتخاب و بعد از خالصاز ه PCR. یک محصول (Rostami et al., 2023)باشد می

های ثبت شدند و شماره NCBIهای نوکلئوتیدی مربوط به این مطالعه در پایگاه یابی شد. توالیماکروژن کره جنوبی توالی

 آمده است. 5ها در جدول دسترسی آن
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 ژل آگاروز یک درصد:الگوی الکتروفورزی قطعات تکثیر شده روی  -3شکل 

a)  دژنره تکثیر با استفاده از آغازگرهایPCRv181  وBc  در محدودهbp550. قطعات تکثیر شده 4تا  1های  ستون. 

b)  100مارکر مولکولی ( 100جفت باز bp+3k DNA ladder.) 

c)  تکثیر با استفاده از آغازگرهای اختصاصیToLCPMV-1079B-F  وToLCPMV-2054B-R در محدودهbp 950. 4تا  1های  ستون 

 .منفی کنترل، Nو  قطعات تکثیر شده

Figure 3. a) Electrophoresis pattern of amplified fragments on 1% agarose gel: 

a) Amplification using PCRv181 and Bc degenerate primers in the range of 550bp. Columns 1 to 4 are 

amplified fragments. 

b) Molecular marker 100bp (Excel-band 100 bp+3k DNA ladder) 

c) Amplification using ToLCPMV-1079B-F and ToLCPMV-2054B-R specific primers in the range of 

950bp. Columns 1 to 4 are amplified fragments and N, the negative control. 

 

 نوکلئوتیدی مطالعه حاضر هایهای دسترسی توالیخصوصیات و شماره -5جدول 

Table 5- Characteristics and accession numbers of the nucleotide sequences of the present study 

 ردیف ژن قطعه شهر شماره دسترسی نام ایزوله
IR:Cu:Andimeshk      PZ369102 اندیمشک     DNA-A 1 ساز پروتئین پوششیپیش 

IR:Cu:Dezful         PZ369103 دزفول      DNA-A 2 ساز پروتئین پوششیپیش 

IR:Cu:Shoush         PZ369104 شوش     DNA-A 3 ساز پروتئین پوششیپیش 

IR:Cu:Andimeshk-MP      PZ381571 اندیمشک     DNA-B 4 پروتئین حرکتی 

IR:Cu:Dezful-MP          PZ381572 دزفول      DNA-B 5 پروتئین حرکتی 

IR:Cu:Shoush-MP         PZ392817 شوش     DNA-B 6 پروتئین حرکتی 

 ساز پروتئین پوششیها بر اساس ناحیه ژنومی پیشتعیین روابط خویشاوندی جدایه

را در منطقه مورد  ToLCPMV ردیابی NCBI پایگاه دراندیمشک، دزفول و شوش ی هاهیجدا یدینوکلئوت یهایتوال سهیمقا   

ساز پروتئین جهت تعیین روابط خویشاوندی و جایگاه فیلوژنتیکی براساس ترادف نوکلئوتیدی ناحیه پیش کرد. دأییمطالعه ت

ها و مناطق در ناحیه ژنی مورد مطالعه و مربوط به میزبان ToLCPMVهای ، چندین توالی از جدایهDNA-Aروی پوششی 

های نوکلئوتیدی به سازی چندگانه این توالیردیفاستخراج و هم NCBIجغرافیایی مختلف از جمله ایران و سایر کشورها از 

c 
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و  Muscleانجام و درخت فیلوژنی با روش  Geneiousافزار اندیمشک، دزفول و شوش در نرم ToLCPMVهای همراه جدایه

های جدایه ،DNA-Aی ترادف نوکلئوتیدی ناحیه تعیین شده روی قطعه ژنوم براساستکرار در ارزیابی رسم شد.  1000بر اساس 

(. هر سه جدایه شهرستان اندیمشک، دزفول و 5گرفتند )شکل قرار  IIIو  I  ،IIگروه سهدر در درخت فیلوژنی  مورد بررسی

( Outgroupبه عنوان برون گروه )Abutilon mosaic virus  (LN611625 )قرار گرفتند. در رسم این درخت از Iشوش در گروه 

نشان  مبتنی بر جفت آغازگر دژنره Geneious Primeنرم افزار  حاصل از مقایسه ماتریکس شباهت توسطنتایج استفاده شد. 

بیشترین شباهت را در سطح توالی نوکلئوتیدی با جدایه جیرفت روی میزبان  داد که هر سه جدایه اندیمشک، دزفول و شوش

که با نتایج درخت فیلوژنتیکی مشابهت  نشان دادند درصد شباهت 14/99و  56/98، 71/99( به ترتیب با FJ660444خیار )

های اندیمشک، دزفول و شوش نشان داد که اختلاف زیادی در براساس ماتریکس شباهت، مقایسه بین جدایه دارند. همچنین

شوش های دزفول و های این شهرستان وجود ندارد و میزان شباهت جدایه اندیمشک با جدایهناحیه مورد بررسی بین جدایه

 باشد.می %25/97و  %46/97بسیار زیاد و به ترتیب 

 

های استان  جدایه ToLCPMVویروس  DNA-Aشده روی قطعه درخت فیلوژنی رسم شده بر اساس ترادف نوکلئوتیدی تعیین  -5شکل 

تکرار در ارزیابی  1000با  Muscleبه روش  Geneiousافزار های موجود در بانک ژن. رسم درخت با استفاده از نرمخوزستان و برخی از جدایه

 .اندیابی شده در این مطالعه با دایره سیاه در درخت مشخص شدههای توالیانجام شده است. جدایه

Figure 5. The phylogeny tree was drawn based on the nucleotide sequences determined on the ToLCPMV 

DNA-A isolates from Khouzestan province and some isolates available in the Genebank. The tree was 

drawn using Geneious software by the Muscle method with 1000 repetitions in the evaluation. The isolates 

sequenced in this study are marked with a black circle in the tree. 

 SDTافزاربا استفاده از نرم هاجدایه ساز پروتئین پوششیپیشنتایج حاصل از مقایسه دو به دو ترادف نوکلئوتیدی ناحیه ژنومی    

v1.2 (. براساس ماتریکس مقایسه 6)شکل  دارند بالایی شباهت هم های سه جدایه ویروسی مورد مطالعه بانشان داد که توالی

 56/98، 71/99به ترتیب با  (FJ660444زفول و شوش بیشترین شباهت را با جدایه جیرفت )های اندیمشک، درسم شده جدایه

داشت و فاصله ژنتیکی زیادی با این جدایه نداشتند. همچنین هر سه جدایه پژوهش حاضر، بیشترین فاصله درصد  14/99و 

کهنوج داراست که با نتایج  Herniariaهرز فرنگی پنجاب و علف های خیار هند، خربزه پاکستان، گوجهژنتیکی را با جدایه

 درخت فیلوژنتیکی مشابهت دارند.
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های اندیمشک، دزفول جدایه DNA-Aروی قطعه  پوششی پروتئین سازهای نوکلئوتیدی ناحیه ژنومی پیشماتریکس مقایسه دو به دو ترادف -6شکل 

 .SDT v1.2 افزارجدایه منتخب از ژن بانک با استفاده از نرم 30)کادر قرمز رنگ( با  ToLCPMVو شوش 

Figure 6. Pair-by-pair comparison matrix of nucleotide synonyms of the pre-coat protein genomic region on 

DNA-A of Andimeshk, Dezful, and Shoush isolates of ToLCPMV (red box) with 30 selected isolates from the 

gene bank using SDT v1.2 software. 

 ها بر اساس ناحیه ژنومی پروتئین حرکتیتعیین روابط خویشاوندی جدایه

و ناحیه بین ژنی روی قطعه ژنومی BC1-MP ترادف نوکلئوتیدی ناحیه پروتئین حرکتی  براساسدرخت فیلوژنی رسم شده    

DNA-B ،دو گروه شامل تکثیر شده با استفاده از آغازگرهای اختصاصیI   وII های استان خوزستان )دزفول، شوش بود و جدایه

به عنوان   Abutilon mosaic virus  (LN611625)(. در رسم این درخت نیز از7شکل قرار گرفتند ) Iو اندیمشک( در گروه 

مبتنی بر جفت  Geneious Primeبراساس ماتریکس شباهت رسم شده توسط نرم افزار  ( استفاده شد.Outgroupبرون گروه )

های اندیمشک، دزفول و شوش بیشترین شباهت را در سطح توالی نوکلئوتیدی به ترتیب با جدایه آغازگر اختصاصی، جدایه

FJ660426.1  درصد، جدایه  39/96)جیرفت روی میزبان خیار( باFJ660435.1 درصد 30/98میزبان خیار( با  روی )جیرفت 

 درصد شباهت نشان دادند. 87/98فرنگی( با )عراق روی میزبان گوجه OP810507.1و جدایه 
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های استان خوزستان و  جدایه ToLCPMVویروس  DNA-Bقطعه درخت فیلوژنی رسم شده براساس ترادف نوکلئوتیدی تعیین شده روی  -7شکل 

های تکرار در ارزیابی انجام شده است. جدایه 1000با  Muscleبه روش  Geneiousافزار های موجود در بانک ژن. رسم درخت با استفاده از نرمبرخی از جدایه

 .اندیابی شده در این مطالعه با دایره سیاه در درخت مشخص شدهتوالی

Figure 7. The phylogeny tree was drawn based on the nucleotide sequences determined on the ToLCPMV 

DNA-B isolates from Khouzestan province and some isolates available in the Genebank. The tree was drawn 

using Geneious software by the Muscle method with 1000 repetitions in the evaluation. The isolates 

sequenced in this study are marked with a black circle in the tree. 

 

-DNAو ناحیه بین ژنی روی BC1-MP پروتئین حرکتی نتایج حاصل از مقایسه دو به دو ترادف نوکلئوتیدی ناحیه ژنومی    

B افزار با استفاده از نرم هاجدایهSDT v1.2 دارند بالایی شباهت هم های سه جدایه ویروسی مورد مطالعه بانشان داد که توالی 

به ترتیب با جدایه های اندیمشک، دزفول و شوش بیشترین شباهت را (. براساس ماتریکس مقایسه رسم شده جدایه8)شکل 

FJ660426.1  جیرفت روی میزبان خیار(، جدایه(FJ660435.1  )و جدایه )جیرفت روی میزبان خیارOP810507.1  عراق(

ها نداشت. همچنین هر سه جدایه پژوهش حاضر، بیشترین داشت و فاصله ژنتیکی زیادی با این جدایه فرنگی( روی میزبان گوجه

 های پاپایا عمان و ملون جیرفت را داراست که با نتایج درخت فیلوژنتیکی مشابهت دارند.فاصله ژنتیکی را با جدایه
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های اندیمشک، جدایه DNA-Bو ناحیه بین ژنی روی BC1-MP نوکلئوتیدی ناحیه پروتئین حرکتی های مقایسه دو به دو ترادفماتریکس  -8شکل 

 .SDT v1.2 افزارجدایه منتخب از ژن بانک با استفاده از نرم 12)کادر قرمز رنگ( با  ToLCPMV دزفول و شوش

Figure 8. Pair-by-pair comparison matrix of BC1-MP and intergenic region nucleotide pairs on DNA-B of 

Andimeshk, Dezful and Shoush isolates of ToLCPMV (red box) with 12 selected isolates from the gene bank 

using SDT v1.2 software. 

 بحث

 هاییمشکوک به آلودگ میعلا ریاخ هایو در سال باشدیم خیاراز جمله  انیاز مناطق عمده کشت کدوئ یکیاستان خوزستان   

و کاهش  وهیم یبوته، بدشکل یکوتولگ ،یزبرگیبرگ، ر یدگیچیو پ یتاول ک،یموزائ ،یرگبرگ نیب کیکلروت هایمانند لکه یروسیو

 هادبالکیحضور سف ریدرگمناطق کشت خیار استان مشاهده شده است و اکثر  نیا خیارمزارع ها و گلخانهمحصول در  دیشد

برگ  یدگیچیپالامپور پ دیجد روسیخصوصاً و هابگوموویروساز  یناش یروسیو هاییماریب تیوضع یبررسبنابراین  باشند،یم

کشور  یجنوب هایاز استان یهند و پاکستان به برخ یگذشته از سمت کشورها هایکه در سال( ToLCPMV) یگوجه فرنگ

آوری نمونه جمع 60در پژوهش حاضر از مجموع برخوردار است.  ایژهیو تیاز اهمدر محصولات کدوئیان استان کرده است،  تیسرا

شناسایی شد.  ToLCPMVنمونه آلوده به  26های اندیمشک، دزفول و شوش ، تعداد شده از مناطق کشت خیار در شهرستان

در برخی مناطق باشد. پراکنش این ویروس در مناطق کشت خیار در استان خوزستان می ToLCPMVاین اولین گزارش از وقوع 

مطابقت داشت. در این مطالعه  1392های صبوری و حیدرنژاد در سال مورد مطالعه بسیار زیاد ارزیابی شد. این نتایج با پژوهش

در  DNA-Bاز بخشی از  بازجفت 950ای حدود قطعه ToLCPMVبه کمک آغازگرهای اختصاصی ژن پروتئین حرکتی 

دهد که آغازگرهای این همخوانی احتمالاً نشان می. (Sabouri and Heydarnejad, 2013)های آلوده خیار تکثیر شد نمونه

های مختلف ایرانی حساسیت و اختصاصیت بالایی دارند و همچنان برای شناسایی جدایهپروتئین حرکتی  شده برای ژنطراحی

. در پژوهشی دیگر، تکثیر به کمک این آغازگرها در محدوده ات محدودی داشته استهای اخیر تغییراین ناحیه ژنی طی سال

های یی و هندوانه در گلخانهکدوحلوافرنگی، سه رقم مختلف محلی خربزه، در گیاهان گوجه ToLCPMVمورد انتظار انجام و 

آباد(، سیستان و بلوچستان یحاجتین، رودان و های هرمزگان )میناب، دهبارز، برانهای پلاستیکی و یا مزارع استانتجاری، تونل

)خاش، ایرانشهر و لادیز(، کرمان )کرمان، جیرفت و کهنوج(، فارس )ممسنی، داراب، خنج، کاور و ظفرآباد(، یزد )تفت( و خراسان 
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گونه  چنددر  PCRبا استفاده از  ToLCPMVنهایت  در. (Esmaeili et al., 2015)رضوی )نیشابور( شناسایی و گزارش شد 

 Heliotropium europaeumو  .Chenopodium spو دو گونه علف هرز ایکدو، هندوانه، لوبمیزبان طبیعی جدید شامل 
 100تا  50 نیب یآلودگ زانیمو  بوده است رانگریخربزه و کدو و ار،یدر محصولات خ یژهوبه ToLCPMV یدمی. اپشد ییناساش

 ,.Heydarnejad et al) بود زیناچ ایدر هندوانه و لوب یآلودگ زانیم ، اماشد هتخمین زد یاو خربزه گلخانه اریدرصد در مزارع خ

2013).   

ها بر اساس هردو ناحیه ژنومی پروتئین ها و تعیین روابط خویشاوندی آنحاضر، نتایج حاصل از تجزیه و تحلیل توالی در پژوهش   

شباهت زیادی در سطح  نشان داد که سه جدایه اندیمشک، دزفول و شوش افزارهای مختلف،پوششی و حرکتی به کمک نرم

را دارند و همه در  ز شهر جیرفت روی میزبان خیار بیشترین همسانی ژنتیکیهای ثبت شده ابا توالی جدایهنوکلئوتیدی دارند و 

تواند نشان دهد که انتقال ویروس در مناطق جنوبی ایران احتمالاً از طریق این یافته میگیرند.  های ایرانی قرار میگروه جدایه

های مجاور صورت گرفته است. نزدیکی ژنتیکی انهای سفیدبالک بین است، مواد گیاهی آلوده یا انتشار جمعیتءجایی نشاجابه

هنوز واگرایی ژنتیکی محدودی را  ToLCPMV های ایرانیهای خوزستان و جیرفت بیانگر آن است که جمعیتزیاد بین جدایه

پاکستان و های هند، . همچنین آنالیزها نشان داد که سه جدایه مورد بررسی بیشترین فاصله ژنتیکی را با جدایهاندتجربه کرده

های ویروس پس از ورود های هند و پاکستان احتمالاً ناشی از تکامل مستقل جمعیتفاصله ژنتیکی بیشتر با جدایهعمان دارند. 

است. با این حال، حفظ همسانی بالا بین  B. tabaci هایهای مختلف و تفاوت در جمعیتبه ایران، فشار انتخابی ناشی از میزبان

 یهاترادفدر مطالعه دیگری، . دهد که گسترش ویروس در ایران احتمالاً نسبتاً جدید بوده استنشان می های ایرانیجدایه

بادمجان و فلفل جدا شده  ،خربزهخیار، این ویروس از منطقه سیستان که از  از جدایه چهارین پوششی ئنوکلئوتیدی ژن پروت

 ،که قبلاً گزارش شده بودند یروسو هاییهدرصد را با سایر جدا 92-99یکسانی نوکلئوتیدی ها تعیین شدند. این توالی ،بودند

های های منطقه سیستان با جدایهنشان دادند. درخت تبارزایی ترسیم شده براساس ترادف ژن پروتئین پوششی نشان داد که جدایه

 ,Abkhoo and Mehraban) ودندهای جدیدی برای ویروس در ایران بشوند. بادمجان و فلفل میزبانمی یبندایرانی گروه

-DNAی )توال همسانیدرصد  95حداقل  ا،یهندوانه و لوب ،ییخربزه، کدوحلوا ار،یاز خ ToLCPMV هیده جدا کاملژنوم  .(2020

A) هاییهرا با جدا ToLCPMV  نشان دادبودند،  شده ثبتقبلاً که (Heydarnejad et al., 2013) . 

، کشورشمال شرق  ی وجنوب، مرکز مانند گرم ییآب و هوا طیشرادارای به مناطق  رانیاز جنوب شرق ا ToLCPMV شیوع

و در چند  کندیم دیمحصولات هستند، تهد نیا دیمناطق که مناطق عمده تول نیرا در ا یفرنگو گوجه ئیانکدومحصولات کشت 

 Heydarnejad)های مناطق مرکزی و جنوبی ایران شده است های سنگینی در مزارع و گلخانهسال گذشته باعث ایجاد خسارت

et al., 2010)خیار و کدوئیان فرنگی، هندوانه، فرنگی در اکثر مناطق کشت گوجه. ویروس مخرب پالامپور پیچیدگی برگ گوجه

 .Bهای مختلف حشره ناقل های زیادی از بیوتیپکشور از جمله استان خوزستان شیوع و گسترش یافته و همزمان جمعیت

tabaci وهوایی ظاهر شده است نیز در همین مناطق و در نتیجه تغییرات شرایط آب(Bananej, 2016) با توجه به نرخ بالای .

باشد، بینی میهای جدید در این ویروس نیز قابل پیشانتظار بروز و ظهور استرین نوترکیبی در بین اعضای جنس بگوموویروس

ود دارد و در گیاهان آلوده علائم متفاوتی مشاهده شده است. که گزارشاتی از تنوع ژنتیکی بالای این ویروس در ایران وجهمچنان

 43در حدود  ToLCPMV شناسایی. (Ramazani et al., 2022b)این تنوع در بروز علایم با گزارشات قبلی مشابهت داشت 

صورت پراکنده حضور ندارد، بلکه در حال دهد که این ویروس تنها بهنشان می نمونه( 60از  26شده )های بررسیدرصد نمونه

خوزستان است. با توجه به فراوانی بالای سفیدبالک در منطقه، شرایط اقلیمی گرم  استانهای تولید خیار استقرار در اکوسیستم

 .های آینده وجود دارددمی در سالهای حساس، احتمال افزایش سریع جمعیت ویروس و بروز اپیو کشت مستمر میزبان
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 گیرینتیجه

کند های خیار استان خوزستان را ارائه میدر مزارع و گلخانه ToLCPMV این پژوهش نخستین گزارش مولکولی از حضور

فیلوژنتیکی و های سازد. تحلیلترین مناطق تولید خیار ایران فراهم میو شواهد جدیدی از پراکنش این ویروس در یکی از مهم

های جیرفت، ویژه جدایههای ایرانی، بههای خوزستان از نظر ژنتیکی به جدایههای نوکلئوتیدی نشان داد که جدایهمقایسه توالی

ای ها بیانگر گسترش منطقهدهند. این یافتههای سایر کشورها واگرایی بیشتری نشان مینزدیک هستند و در مقایسه با جدایه

با توجه به فراوانی سفیدبالک . و اهمیت پایش مستمر تنوع ژنتیکی این ویروس در کشور است ToLCPMV رانیهای ایجمعیت

B. tabaci شرایط اقلیمی مناسب و کشت گسترده گیاهان میزبان در استان خوزستان، احتمال استقرار و گسترش بیشتر این ،

جایی مواد گیاهی آلوده های منظم پایش، مدیریت ناقل، کنترل جابهامههای آینده وجود دارد. بنابراین، اجرای برنویروس در سال

 انهای ویروس، از اقدامات ضروری برای کاهش خطر اپیدمی و حفظ پایداری تولید کدوئیو رصد مستمر تغییرات ژنتیکی جمعیت

تواند درک ها میتنوع ژنتیکی آن های جدید و ارزیابی میزان نوترکیبی ورود. همچنین، بررسی ژنوم کامل جدایهبه شمار می

 .در ایران فراهم کند ToLCPMV بهتری از روند تکامل و اپیدمیولوژی

 

 ملاحظات اخلاقی

 پژوهش  لاقپیروی از اصول اخ

 .اند و این موضوع مورد تأیید همه آنهاستقی را در انجام و انتشار این پژوهش علمی رعایت نمودهنویسندگان اصول اخلا

 نویسندگانمشارکت 

 .هاگردآوری داده ،ها، انجام آزمایشسازی نمونهنویسنده اول: تهیه و آماده

  سازی مقالهو نهایی ها، اصلاحنتایج، تحلیل دادهو  نظارت بر انجام پژوهشو  نامه، طراحینویسنده دوم: استاد راهنمای پایان

 تهیه پیشنویس مقاله ات و نتایج،نامه، تحلیل و تفسیر اطلاعنویسنده سوم: استاد مشاور پایان

 مطالعه و بازبینی مقاله، نامه، تحلیل و تفسیر اطلاعات و نتایجنویسنده چهارم: استاد مشاور پایان

 تعارض منافع

 بنابر اظهار نویسندگان این مقاله تعارض منافع ندارد.

 حامی مالی

نامه دانشجویی نویسنده اول و در قالب پژوهانۀ پایان کشاورزی، دانشکده لرستانحمایت مالی از این پژوهش از طرف دانشگاه 

 برای سایر نویسندگان انجام شده است. ههمچنین پژوهان
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