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 کيفيت و عملکرد کاهش مسئول و شوند می مهم های بيماری از بسياری باعث گياهی های ويروس

 های سرويس برای نمونه يک در ها ويروس دقيق و سريع شناسايی. هستند جهان سراسر در محصول

 بعد نسل توالی تعيين های تکنيک تازگی، به .است مطلوب بيماری مديريت و قرنطينه ، بازرسی

(NGS )از .است يافته توسعه است، گياهی پاتوژن رديابی در پذير انعطاف رويکرد يک نمايانگر که 

 ژنوم يابی توالی از متشکل گياهی شناسی ويروس نواحی برخی در NGS های تکنيک ،9112 سال

 .است کرده کار به آغاز اپيدميولوژی و اکولوژی شناسايی، و رديابی ويروئيد، يا ويروس

 گيگابايت چندين يابی توالی امکان و هستند هزينه کم و کارآمد بسيار سريع، NGS های تکنيک

 يا ويروس شناسايی برای عمومی رويکرد يک واقع، در .سازند می فراهم ساعت چند در را داده

 کل توالی تعيين با تنها .ندارد ويروس يا ميزبان از قبلی شناخت به نيازی که است ويروئيد

 ای.ان.آر يا ای.ان.دی دارای های ويروس شناسايی ،NGS اجرای يک در کوچک های ای.ان.آر

 های تکنيک کارگيری هب در اخير های پيشرفت به مقاله، اين در .دشو می پذير امکان ويروئيدها و

NGS است شده پرداخته ها آن ميزبانان در ويروئيدها و ها ويروس تشخيص برای. 

 

 های کلیدی‬واژه
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کردن تمامی  ها بیمارگرهایی هستند که توانایی آلوده ویروس

 37-457( 1هاویریون)های ویروسی پیکره. موجودات را دارند

 3ای.ان.و یا آر 2ای.ان.ها از نوع دینانومتر اندازه دارند و ژنوم آن

صورت  پوشیده شده و به 4های کپسیدوسیله پروتئین هباشد که بمی

 نیز 0ویروئیدها. شوندبندی می بسته  و یا بدون غلاف 5دار غلاف

 ختارسا ای و دارای.ان.آر ای از جنس حلقه کوچک هایمولکول

 گیاهان های مهمی در بیماری ایجاد باعث که هستند قوی ثانویه

سنجی  قبیل واکنش ایمنی از مختلفی هایاز روش تاکنون .شوندمی

 هایتکنیک و 3پلیمراز ای زنجیره واکنش ،1الیزا آنزیمی یا

ای   گسترده طور ، به11هاریزآرایه مانند اسید نوکلئیک 17هیبریداسیون

 شناخته ویروئیدهای و هاویروس ارزان و سریع تشخیص برای

 ;Delwart 2007)شده است  استفاده کشاورزی و پزشکی شده، در

                                                           
1
 Virions 

2
 Deoxyribonucleotide=DNA 

3
 Ribonucleotides=RNA 

4
 Capsid 

5
 Enveloped 

6
 non-enveloped 

7
 Viroids 

8
 Enzyme-linked immunosorbent assay =ELISA 

9
 Polymerase chain reaction= PCR  

10
 Hybridization 

11
 microarray 

Mokili et al. 2012( ) قبیل این اینکه دلیل به اگرچه(. 1شکل 

 ها،بادی آنتی مانند 12هاییمعرف به نیاز تشخیصی، های روش

 و هاویروس فقط برای که دارند 14نشانگرها یا 13آغازگرها

 توسط بیماری که زمانی شناخته شده موجود هستند، ویروئیدهای

 توالی تشابه دارای بیمارگرهایی که از مخلوطی یا جدید بیمارگری

باشند  اثر می بی هایی تکنیک چنین د،شو می ایجاد هستند، اندک

(Mokili et al. 2012.) 

 بشر دستاوردهای ترین مهم از ای یکی.ان.دی توالی تعیین

 در زیادی های پیشرفت گذشته دهه دو طی. باشد می

 به منجر که گرفته صورت ای.ان.دی یابی توالی های تکنولوژی

 و ها ویروس شناسایی برای جدید 15های رهیافت توسعه

یکی از این راهکارهای نوین   1متاژنومیکس. است دهش ویروئیدها

در  .(Mokili et al. 2012)شود  شناسی محسوب می در میکروب

های میکروبی در  تعریف ساده، متاژنومیکس، آنالیز جمعیت

 .Roossinck et al)یابی است  های محیطی از طریق توالی نمونه

2015 .) 

                                                           
12

 reagents 
13

 Primers 
14

 Probes 
15

 approach 
16

 Metagenomics 

 

 
 یها در گیاهان زراع های گیاهی و تشخیص بیماری های تشخیص رایج مورد استفاده برای شناسایی ویروس روش -1شکل 

 

  مقدمه
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 توالی های رایج  تعیین مندی از روش این رهیافت علاوه بر بهره

 بیمار، از تکنولوژی نوین های نمونه در کل اسید نوکلئیک

یابی  پس از انجام توالی که کند استفاده می 1بعد نسل یابی توالی

بیوانفورماتیکی، تشخیص  ابزارهای را با استفاده از بیمارگرها

 شناسایی ، متاژنومیکس قابلیتNGSکمک تکنولوژی  به. دهد می

 در شده شناخته قبل از و جدید ویروئیدهای و ها ویروس

 مورد در اولیه را دارد و نیازی به اطلاعات بیمار های نمونه

 تکنولوژی مثال عنوان به (.Wu et al. 2015)بیمارگرها ندارد 

NGS، 2شناسایی ویروس فلج حاد اسرائیلی در کلیدی نقش 

داشته است  عسل زنبور در کلونی فروپاشی عارضه به مربوط

(Cox-Foster et al. 2007 .) همچنین در علم پزشکی، با افزایش

، منبع جدید اطلاعات در کشف NGSرو به رشد در مطالعات 

. ژنومیکس کارکردی، بر اساس مارکرها فراهم شده است

هایی نوین  ، روشsmall RNA-seqو  RNA-seqهای  تکنولوژی

عنوان مارکرهای  های بیان شده متمایز هستند که به SSRدر کشف 

عنوان مثال، با  به. های مختلف کاربرد دارند زیستی در بیماری

، مارکرهای زیستی جدیدی برای SSR RNA-seqاستفاده از 

 .Alisoltani et al)تشخیص سرطان پانکراس یافت شده است 

2015b .)تکنولوژی در سریع های پیشرفت NGS، زمان و هزینه 

 زیادی میزان به را متاژنومیکس مسیر طریق از بیمارگر شناسایی

 در پیشرفتی شگرف به های اخیر منجر در سال و داده کاهش

 دهش گیاهان در ویروئیدها و ها ویروس متاژنومیکس مطالعات

در  RNA-seqعلاوه بر کاربرد  .(Roossinck 2012)است 

های بعد  ها و ویروئیدهای گیاهی که در قسمت شناسایی ویروس

، RNA-seqشود، از رهیافت  این مقاله، به تفصیل شرح داده می

های ترانسکریپتوم گیاهی در  طور گسترده برای مطالعه پاسخ به

های  مجموعه داده. های محیطی مختلف استفاده شده است تنش

و  SSR، منابع باارزشی در توسعه مارکرهای RNA-seqمختلف 

عنوان نمونه،  به. های گیاهی هستند انواع دیگر مارکرها در گونه

ترانسکریپتوم بادام در پاسخ به تنش سرما  3اولین همگذاری مجدد

صورت گرفت و منجر به شناسایی هزاران ژن با بیان متمایز 

                                                           
1
 Next generation sequencing=NGS 

2
 Israeli acute paralysis virus= IAPV 

3
 De novo assembling 

(differential expressed )مارکر  11تعداد . شدSSR RNA-seq 

همچنین . عنوان مارکرهای پلی مورفیک تشخیص داده شدند به

ها مشخص شدند که به بر روی ژن SSR 4تعدادی جایگاه

دادند  واکنش نشان می های غیر زیستی  های سرما و سایر تنش تنش

شامل کالمودولین و فاکتور نسخه برداری تری هالوز  و عمدتاً

GT-1-like  بودند(Alisoltani et al. 2015a .)به مقاله این در 

 های روش اخیر کاربردهای معرفی متاژنومیکس و شرح

 در همولوژی از نیز مستقل و همولوژی به وابسته متاژنومیکس

 در ویروئیدهای بیماریزای گیاهی و ها ویروس ردیابی و شناسایی

 .است شده پرداخته گیاهان

  .Handelsman et al(1998) متاژنومیکس که اولین بار توسط

های ژنتیکی جدید برای مطالعه  مطرح شد، کاربرد تکنیک

خاک، )طور مستقیم از یک محیط معین  های میکروبی به جمعیت

، بدون استفاده از کشت میکروبی و (اقیانوس، روده انسان و غیره

 Steele And Streit 2006 ;2015)باشد  ایزوله کردن آن می

Förstner 2009;Roossinck .) این اصطلاح از مفهوم آماری

meta-analysis  مشتق شده است که عبارت است از فرایندی که

 Schloss)شوند  در آن آنالیزهای آماری مجزا با هم ترکیب می

و همکاران برای بررسی   1331Handelsmanدر سال (. 2003

ها، اقدام به  ها در خاک بدون کشت آن جمعیت کلی میکروب

ای را با .ان.ای از خاک نمودند، سپس دی.ان.راج مستقیم دیاستخ

های  برش دادند و در داخل کروموزوم 5های محدود کننده آنزیم

علت اینکه  به. کردند  سازی همسانه( BAC)مصنوعی باکتریایی 

داشته، در ادامه  E.coliقابلیت حمل قطعات بزرگ را در  0این ناقل

های بیولوژیکی و  رسی فعالیترا برای بر BACهای  ها کلون آن

 Handelsman et)تولیدات طبیعی جدید مورد غربال قرار دادند 

al. 1998 .)های متاژنومیک نگهداری  اطلاعاتی که در کتابخانه

شوند، برای تعیین تنوع جمعیت و فعالیت آن، بررسی حضور  می

یک میکروارگانیسم خاص یا مسیرهای بیوسنتز جدید و همچنین 

رای عملکردهای آنزیمی و یا یک ژن منفرد استفاده جستجو ب

 (. Steele and Streit 2006; Förstner 2009)شوند  می

                                                           
4
 Locus 

5
 Restriction enzymes 

6
 clone 

7
 Vector 
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شاخه اکولوژی میکروبی با معرفی فیلوژنتیک و از طریق مطالعه 

د شدچار دگرگونی شگرفی  16s rDNA/rRNAتنوع بر اساس 

(Woese 2006 .) کاربرد آغازگرهای عمومی برایPCR  مستقیم

سازی و  همراه همسانه ای به.ان.از دی  16sهای متنوع ژن

رغم اینکه آنالیز ژن  به. کند های بسیاری را تولید می یابی، داده توالی

16s rRNA  اطلاعات ارزشمندی را در رابطه با تنوع و تکامل

تواند تنوع بسیار  کند، این روش نمی جمعیت میکروبی فراهم می

از طرفی این تکنیک . ها را پوشش دهد پیچیده پروکاریوت

های مختلف در جمعیت طبیعی را  تواند نقش میکروارگانیسم نمی

و یا  16s rDNAها بر پایه استفاده از  انواع روش. آشکار نماید

های هدفمند برای متاژنومیک وجود دارند که در نهایت بر پایه  ژن

یابی شده در  یهای توال این داده. باشد می PCRیابی محصول  توالی

هایی از جمله  گیرند و بررسی ادامه مورد مقایسه قرار می

ها  های فیلوژنتیک یا بررسی پروفایل عملکرد روی آن بررسی

برای نمونه، در آخرین مطالعات صورت گرفته، . گیرد انجام می

های باکتریایی با استفاده از  تنوع و پروفایل عملکردی جمعیت

های جمع آوری  در نمونه 16S rRNAی ژن متاژنومیک با توان بالا

های آفریقای جنوبی  شده از سطوح محیطی مختلف در بیمارستان

، نوع NGSیابی  توالی(. Shobo et al. 2020)ده است شبررسی 

یابی کل ژنوم بدون در نظر گرفتن ژن  ها یعنی توالی دوم بررسی

 های در هر دو مورد توالی. پذیر کرده است خاصی را امکان

ها قابل  ها با این تکنیک های کل ژنوم و توالی PCRمحصولات 

 (. et al. 2012 Klindworth)باشند  بررسی می

یابی نسل بعد با سرعت و هزینه کمتر نسبت به  های توالی تکنیک

یابی، بررسی و مقایسه ژنتیکی جوامع  های نسل اول توالی تکنیک

ان جوامع با تنوع با این روش می تو. پیچیده را میسر کرده است

های مرتبط با جانوران مانند شکمبه گاو را  بیشتر همچون میکروب

تنها چالش کنونی این تکنیک، وجود پیچیدگی . بررسی نمود

های متاژنومیک است که تجزیه و تحلیل این  بسیار در نمونه

انواع پلت  1در جدول . ها را با مشکل مواجه ساخته است داده

های متاژنومیکس مورد استفاده  د در بررسی دادهتوان که می 1ها فرم

 (. Wu et al. 2015)قرار گیرد، نشان داده شده است 

                                                           
1
 Platforms 

های  با پیشرفت تکنولوژی 2یابی با توان بالا  معنی اصطلاح توالی

که اولین  3یابی سانگر تکنیک توالی. یابی تغییر نموده است توالی

ابداع شد، فرآیند  4میلادی توسط فرد سانگر 1300بار در سال 

توانست چندصد نوکلئوتید را در  بسیار پرزحمتی بود که تنها می

در این روش از دی دئوکسی . یابی کند یک زمان مشخص توالی

برای پایان همانندسازی و مشخص کردن موقعیت  5نوکلئوتیدها

ای استفاده .ان.هریک از چهار باز تشکیل دهنده مولکول دی

 3′به کمک یک آغازگر که مکمل ناحیه سازی  همانند. شود می

گردد و پس از رسیدن  ای است، آغاز می.ان.دیمولکول تک رشته 

به دی دئوکسی نوکلئوتید مربوط به هر یک از چهار باز خاتمه 

دست  ههای مختلف ب هایی با طول بدین ترتیب مولکول. یابد می

 یباندها روی از جدا و یکدیگر از الکتروفورز با آیند که می

 DNA رشته در بازها موقعیت الکتروفورز، ژل در شده تشکیل

 Daneshpour)گیرد  یابی صورت می شده و فرآیند توالی مشخص

et al. 2014 .)مواد و ها رادیوایزوتوپ از یابی، توالی روش این در 

ابداع  ،1337 دهه اوایل در .شود می استفاده نیز سمی شیمیایی

های شناسایی مناسب،  توسعه سیستمو  موئین روش الکتروفورز

بدین ترتیب  .شد کانالی  3 موئینه HTS یاب توالی تولید منجر به

 های سیستم از مثالی .یابی مویین سنگر رایج شد های توالی سیستم

 از DNA analyser 3730xl مدرن، سنگر موئین یابی توالی

Applied Biosystems (ABI) به توالی 314 یا  3 که باشد می 

کند  تولید می  بار اجرا هر در نوکلئوتید 77 -1777 طول تقریبی

 را دارد روز هر در توالی مگاباز 5/1 توانایی تولید حداکثر و

 این با کار اساس(. Kircher and Keslo 2010) (1 جدول)

 بر جداسازی برای موئین شامل الکتروفورز ترتیب به ها دستگاه

 نهایت در و فلورسانس رنگ ثبت و تشخیص طول قطعه، اساس

 خالص نظر، مورد قطعه تکثیر تکنیک، این در. باشد می داده تولید

 دستگاه به ورود از قبل بافر محلول در دوباره تعلیق و سازی

 و تجاری افزار نرم تعدادی. پذیرد می صورت جداگانه صورت به

 خودکار صورت ای به.ان.دی های توالی پیرایش به قادر تجاری غیر

                                                           
2
 High-throuphput sequencing=HTS 

3
 Sanger 

4
 Fred Sanger 

5
 Dideoxynucleotides 

6
 Run 
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 های نگاره و داده نمره 1نگاره هر کیفیت به ها برنامه این. باشند می

 را( دارد قرار توالی انتهاهای در معمول طور به که) کیفیت کم

 (. Daneshpour et al. 2014)کند  می حذف

اند،  تولید شده 2775 سال که از جدید یابی توالی های فرم پلت

 با شده ای تکثیر.ان.دی مولکول های یابی نسخه توانایی توالی

 Kircher and Kelso)دارا هستند  را "wash and scan" تکنیک

 های تکنولوژی به نسبت جدید یابی توالی هایفرم پلت(.  2010

ای که میزان داده دارند به گونه بهتری عملکرد سانگر یابی توالی

همین  به .برابر بیشتر است 177-1777ها در یک روز،  تولیدی آن

 یابی توالی ها از عبارتهای حاصل از این پلت فرمبرای داده علت

 هایروش .استفاده شده است HTS جای هب( NGS) بعد نسل

NGS (1 جدول )ای که گونه به دارند اساس بیوشیمیایی متفاوتی 

 و تجزیه و عکسبرداری یابی، توالی الگو، سازی آماده نظر از

یکی از  (.Metzker 2010)متفاوتند  هم با ها داده تحلیل

 454یابی نسل بعد تکنولوژی پیروسکانسینگ  های توالی تکنیک

 شده گذاری نیز نام 2حرارتی توالی تعیین روش عنوان است که به

 شده پیشنهاد آمریکا Life science شرکت توسط روش این .است

 این در .شد خریداری سوئیس Roche شرکت توسط بعدها و

 محیط یک در آب قطرات داخل ای در.ان.دی قطعات روش،

 که به این روش تکثیر قطعه، امولسیون شوندمی تکثیر روغنی
3
PCR الگوی یک آب، قطرات این از کدام هر در. شودگفته می 

 و شود می متصل آغازگر حاوی 4انهد یک به که دارد ای قرار.ان.دی

 دستگاه. شودمی ایجاد فشرده کلونی یک تکثیر آن اثر بر نهایت در

 پیکولیتر حد در حجم با چاهک زیادی تعداد حاوی یاب توالی

 آنزیم و دانه یک حاوی ها چاهک این از کدام هر که است

 و 5لوسیفراز آنزیم از سیستم این. است توالی تعیین مخصوص

 نوکلئوتید هر تشخیص برای کنند، می نور تولید که  سولفوریلاز

 استفاده شود،می افزوده شده تشکیل ای تازه.ان.دی رشته به که

بار انجام  هر در شده تولید های  0خوانش تعداد میانگین. کند می

                                                           
1
 Peak 

2
 Pyrosequencing 

3
 Emulsion PCR 

4
 Bead 

5
 Luciferase 

6
 Sulforylase 

7
 Read 

استفاده  454 فرم که از پلت_+GS FLXیاب  توالی توسط واکنش

باز است،  077 خوانش به طول تقریبی میلیون یک از بیش کند می

 ساعت 23 تقریبا ای که هر بار انجام واکنش با این دستگاهبه گونه

عنوان  از این تکنیک به(. Kircher and Kelso 2010)کشد طول می

و ( Vanilla virus X)وانیل  Xنمونه برای ردیابی ویروس 

در وانیل استفاده شده ( Vanilla latent virus)ویروس نهفته وانیل 

 (.Grisoni et al. 2017)است 

 این روش. داردنام  1ایلومینا ،NGSهای  یکی دیگر از تکنیک

 این اینکه به توجه با و شده ابداع Solexo آمریکایی شرکت توسط

 روش به است آمریکا Illimina شرکت از بخشی اکنون هم شرکت

 آماده استراتژی روش، این در. شد معروف 3ایلومینا توالی تعیین

 pyrosequencing 454 با روش نسبتا یابی توالی و الگو سازی

 ولی دهنده پایان هایرنگ از در آن ای که گونهبه  متفاوت است؛

اساس کار بدین شکل است که . شودمی استفاده 17پذیر برگشت

 متصل آغازگرهای ای به.ان.دی مولکول شده شکسته قطعات ابتدا

 نهایت در و تکثیر 11کمک تکنیک پل به و وصل اسلاید به

 به متصل باز نوع چهار سپس .شوند می ایجاد متمرکز هایی کلونی

 شده افزوده واکنش به 12پذیر برگشت ولی دهنده پایان های رنگ

 اتصال برای مناسبی محل که صورتی در مرحله هر هر باز در و

پس از اتصال تنها . شودمی متصل ناحیه آن به باشد، وجود داشته

آزاد،  یک نوکلئوتید در هر مرحله به رشته الگو، نوکلئوتیدهای

فقط  بدین ترتیب. شوندمی حذف واکنش محیط از و شده شسته

ای .ان.دی یابی به از فرایند توالی مرحله هر در نوکلئوتید یک

 نشاندار نوکلئوتیدهای از دوربینی لحظه این در. شود می افزوده

هر مرحله از  پایان در. نماید می برداری عکس فلورسنت، با شده

ای مکمل، .ان.دی رشد رشته کننده فرایند خوانش، عامل متوقف

 چرخه و شودمی جدا 3′از انتهای  شیمیایی هایواکنش توسط

، 2در شکل ( Metzker 2010)شود می یابی آغازتوالی بعدی

 . یابی سنگر و ایلومینا با هم مقایسه شده است های توالی روش
 

 

                                                           
8
 Illumina 

9
 Illumina(Solexa) Sequincing 

10
 Reversible determinators 

11
 Bridge Amplification 

12
 RT-bases 
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تولید کلاستر ایلومینا از طریق  ،(a) فرآیند ساخت کتابخانه ایلومینا(.B)یابی ایلومینا  توالی ،(A)یابی سنگر  توالی. یابی سنگر و ایلومینا های توالی روشمقایسه  -2شکل 

 (c)های رنگ برگشت پذیر  یابی ایلومینا از طریق سنتز با پایانه توالی ،(b)تکثیر پل 

 

 یابی نسل بعد های توالی فرممقایسه انواع پلت  -1جدول 
پلت فرم 

(Platform) 

واکنش /توان عملیاتی اساس

(Throughput/run) 

 Single-pass error)نرخ هر بار اشتباه  (Time/run)واکنش /زمان (Read length)طول خوانش 

rate) 

ABI 3730xl Sanger Sequencing  4 1/7-1 ساعت 1 جفت باز 477-377 کیلوباز % 

GS FLX+ SBS 077 1 ساعت 23 جفت باز 077 مگاباز% 

HiSeq 2500 SBS 1777-5 1/7 روز 1-  جفت باز 2×125 گیگاباز % 

MiSeq SBS 15-3/7 1/7 ساعت 5-55 جفت باز 2 ×377 گیگاباز % 

Ion Torrent SBS 2-2/1 1 ساعت 3/0 جفت باز 477 گیگاباز% 

Ion Proton SBS 17 1 ساعت 2-4 جفت باز 277 گیگاباز% 

Solid 5500XL SBH 35 5 روز   جفت باز 2 ×7  گیگاباز% 

PacBio RSII SMRT 1777-577 13 ساعت 5/7-5 کیلوباز 17-15 مگاباز% 

aSBS, sequencing by synthesis; SBH, sequencing by hybridization; SMRT, single molecule, real time 
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در ردیابی پنج ویروس انگور  Hiseq 2500برای مثال از پلت فرم 

در آلودگی مخلوط گیاهان انگور از قبیل ویروس یک مرتبط با 

و ( Grapevine leaf roll-associated virus 1)برگ قاشقی انگور 

-Grapevine leaf roll)ویروس سه مرتبط با برگ قاشقی انگور 

associated virus 3( )خانواده 1وویروسجنس آمپل ،

 به Betaflexiviridaeو سه ویروس خانواده ( 2کلستروویریده

 B، ویروس (Grapevine virus A)انگور  Aهای ویروس  نام 

ای  و ویروس مرتبط با ساقه آبله( Grapevine virus B)انگور 

rupestris  انگور(Grapevine rupestris stem pitting associated 

virus ) ده است شاستفاده(Xiao et al. 2019 .) همچنین از تکنیک

Miseq ها از قبیل  برای ردیابی و تعیین توالی تعدادی ویروس

های پاپایا مزارع کنیا شامل پوتی  چهار ویروس مختلف در برگ

 Moroccan watermelon)ویروس موزائیک هندواانه موروکو 

mosaic potyvirus )ود ویروس پیسک خفیف نخ 3و کارلاویروس

(Cowprea mild mottle virus) و دو کارلاویروس فرضی دیگر ،

-Cucumber vein)مرتبط با ویروس رگبرگ روشنی خیار 

clearing virus  )کار گرفته شده است  هب(Mumo et al. 2020.) 

فرم  د، پلتشو استفاده می NGSنوع دیگری از پلت فرم که در 

ABI SOLiD محصولات شرکتفرم از  این پلت. نام داردLife 

Technologies در این پلت فرم، بر خلاف پلت . دشومحسوب می

 4یابی، واکنش رشد که در فرایند توالی 454های ایلومینا و فرم

دهند، واکنش رشد قطعه قطعه را با آنزیم پلیمراز انجام می

در این روش پیش از . دشوهای لیگاز انجام می وسیله آنزیم هب

های پوشیده از آغازگر در  ای توسط دانه.ان.دیتعیین توالی، 

هر کدام . شودتکثیر می( PCRروش امولسیون )های روغنی  حباب

فرد از مولکول  ها حاوی یک نسخه منحصر بهاز این حباب

های مشابه   ای است که پس از تکثیر در هر دانه، رشته.ان.دی

یابی به سطح  توالیمنظور  ها به گردند و این دانه ای ایجاد می.ان.دی

در طی فرایند . شوند ای متصل می ای ویژه اسلایدهای شیشه

که  ای باز شده و در صورتی اتصال، الیگونوکلئوتیدهای دو رشته

های مشابه خود را بیابند، به سطح اسلایدهای مزبور متصل جایگاه

                                                           
1
 Ampelovirus 

2
 Closteroviridae 

3
 Carlavirus 

4
 Extension  

نتیجه تعیین توالی، کیفیت و طول قطعات در این . گردندمی

 SOLiDسیستم اخیراً. یلومینا قابل مقایسه استروش، با روش ا

5500 xl ،35 روز با   یابی طی باز داده در هر واکنش توالی گیگا

کند  باز تولید می جفت 2×7 طول  هایی بهترکیب خوانش

(Kircher and Kelso 2010 .)ها در  عنوان مثال از این تکنیک به

لاسمی ویروس سیتوپ 2های مرکبات از قبیل تیپ  ردیابی ویروس

( Citrus leprosis virus sytoplasmic type 2)لپروسیس مرکبات 

( Citrus vein enation virus)ای رگبرگ مرکبات  و ویروس توته

 (.Loconsole et al. 2012)ده است شاستفاده 

یابی جدید با عملکرد و کارایی بهبود یافته، در  های توالی تکنیک

از اصطلاح  اخیراً(. 1جدول ) حال ایجاد و گسترش هستند

هایی است شود که شامل رهیافت یابی نسل سوم نام برده می توالی

ای بزرگ را بدون نیاز به وقفه بین مراحل .ان.های دی که مولکول

طور کلی  به(. Schadt et al. 2010)کنند  یابی می خوانش، توالی

هدف اصلی نسل سوم تکنولوژی تعیین توالی، افزایش توان 

ها، زمان و میزان مواد مصرفی طی فرایند  ملیاتی، کاهش هزینهع

هایی از  البته تکنیک(. Daneshpour et al. 2014)یابی است  توالی

شود بین نسل دوم و وجود دارند که گفته می Ion Torrentقبیل 

های مربوط به هر دسته  گیرند، زیرا ویژگی یابی قرار میسوم توالی

 Ionدر سیستم(. Barzon et al. 2011)نیستند  طور کامل دارا را به

Torrent یابی در آن بر مبنای یک روش شیمیایی  که فرایند توالی

استاندارد است، از یک سیستم شناسایی نیمه رسانا استفاده 

این روش تعیین توالی بر خلاف روش نوری که در سایر . دشو می

یدروژن که در های ه شود، از شناسایی یون ها استفاده می سیستم

. کند شوند، استفاده می ای آزاد می.ان.هنگام پلیمریزه شدن دی

ای هدف هستند که یک .ان.های کوچک شامل الگوی دی چاهک

در شرایطی که . گیری شده است نوع از نوکلئوتیدهای آن آب

ای .ان.نوکلئوتید معرفی شده به محیط، مکمل نوکلئوتیدهای دی

این عمل باعث آزاد . پیوندد شد میهدف باشد، به رشته در حال ر

درنهایت اطلاعات حاصل از . شود های هیدروژن می شدن یون

وسیله یک حسگر فوق حساس  هیابی هر نوکلئوتید ب واکنش توالی

در صورت وجود چند نوکلئوتید . دشو آوری و ثبت می یونی جمع

مشابه پشت سر هم در رشته الگو، بسته به تعداد نوکلئوتیدهای 

طور کلی  به. دشو های ارسالی نیز بیشتر می حاضر، شدت پیام
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های مزبور در زمینه  توان گفت که با توجه به پیشرفت می

نظیری برای کشف بیمارگرها در  یابی، فرصت بی تکنولوژی توالی

عنوان  به. گیاهان از طریق متاژنومیکس ویروسی فراهم شده است

ویروس کوچک ,ژنتیکی نمونه، از این تکنیک در آنالیز تنوع 

های گیلاس شیرین و  در گونه( Little cherry virus 1) 1گیلاس 

 (.Katsiani et al. 2018)آلبالو استفاده شده است 

ها، پلت  یابی تک مولکول همچنین یکی دیگر از تکنولوژی توالی

 باشد که اخیراً می Oxford nanopareتحت عنوان  1فرم نانومنفذ

در این تکنولوژی، تغییرات . اری سازی استدر حال توسعه و تج

مشخص جریان القایی هنگام عبور بازها از یک نانومنفذ 

صورتی که به یک پروتئین  شود، به گیری می بیولوژیکی اندازه

در حال حاضر، دستگاه . حرکتی مولکولی متصل شده است

PromethION کانال نانومنفذ، بالاترین توان در  144777، با حدود

یسه با سه ابزار دیگر موجود در این سیستم عامل دارد مقا

(Mushtaq et al. 2020 .) در مجموع این تکنولوژی، از عملکرد

برخوردار است و  PacBioپایین تر و خطای بالاتری نسبت به 

اگر نیازی . طور قابل توجهی توان کمتری نسبت به ایلومینا دارد به

 MinIONفرمی از قبیل  های بزرگ نباشد، پلت به مجموعه داده

صرفه و در زمان واقعی را ارائه دهد  تواند نتایج مقرون به می

(Villamor et al. 2019 .)های پیش تجاری، دو  از گروه پلت فرم

 Levy and)توان نام برد  یابی نسل دوم را می پلت فرم توالی

Myers, 2016 .) اولیGENIUS (ازGenapsys: 

http://www.genapsys.com ) و دومیGeneReader ( ازQiagen 

:https://www.qiagen.com/us/shop/sequencing/qiagen- 

genereader-platform .) پلت فرمGENIUS  از یک تراشه نیمه

کند و یک ابزار ارزان قیمت  استفاده می Ion Torrentهادی مشابه 

که قادر است دی ان ا در اندازه ژنوم انسانی  باشد، در حالی یم

یابی کند  دلار توالی 1777را با قیمت کمتر از ( باز جفت 3×173)

(Villamor et al. 2019; Mehetre et al. 2021 .) در حال حاضر

هایی از قبیل  از این تکنیک برای ردیابی یا آنالیز ژنومی ویروس

، ویروس موزائیک (Maize streak virus)ویروس رگه ذرت 

 2و توتی ویروس( Maize yellow mosaic virus)زردی ذرت 

                                                           
1
 nanopore 

2
 totivirus 

استفاده شده است ( Plum pox virus)ذرت یا ویروس آبله آلو 

(Boronzo Badial et al. 2018; Mehetra et al. 2021 .)1 شکل 

یابی کل  های حاصل از توالی مراحل آنالیز دو نوع داده شامل داده

 ،دهد را نشان می PCRهای محصولات  یابی م و همچنین توالیژنو

سپس . شوند یابی می توالی NGSهر دو مورد با تکنیک 

های پروفایل عملکرد بر روی  های تاکسونومی و بررسی بررسی

دست آمده انجام شده و در نهایت نتایج هر دو با هم  ههای ب داده

 .گردند مقایسه می

های  متاژنومیکس، ساختن کتابخانهگام اولیه در یک مطالعه 

های  اولین مرحله برای ساختن کتابخانه. است متاژنومیکس

های محیطی برای مثال  ای از نمونه.ان.متاژنومیکس استخراج دی

های  مولکول. نمونه خاک، اقیانوس، روده انسان و غیره است

وسیله آنزیم محدود کننده مورد هضم قرار گرفته و  هب  ای.ان.دی

سپس این . شوند وارد می 4به داخل ناقلین 3مرحله اتصالطی 

 ;Förstner 2009)شوند  ها به داخل میزبان انتقال داده می ناقل

Handelsman 2004 .)های  مرحله بعد پس از ساخت کتابخانه

طور که در  یایی است که همان متاژنومیکس، عملیات توالی

مسیر . گیرد می د از دو طریق انجامشهای قبل نیز اشاره  قسمت

ها و دیگری ردیابی و بررسی یک ژن  یابی تمام همسانه اول، توالی

یابی ژن  توالی(. Förstner 2009)است  rDNAخاص همچون 

rRNA تواند منجر به شناسایی ترکیب و انواع گونه در  نه تنها می

بینی عملکرد موجودات در  نمونه مورد نظر شود بلکه برای پیش

برای (. Abia et al. 2018)تواند استفاده شود  یک نمونه خاص می

در جدیدترین تحقیقات صورت گرفته، با استفاده از مثال، 

، رابطه بین عملکرد 5و متاپروتئومیکس 16S rRNAیابی  توالی

زن جوان و  113در   میکروبی دستگاه تناسلی زنان و التهاب

 HIVنوجوان آفریقای جنوبی در معرض خطر بالای عفونت 

های حاصل از  دادهانواع (. Alisoltani et al. 2020)رسی شد بر

صورت روز افزون در حال  یابی نسل بعد، به تکنولوژی توالی

های متاژنومیکس و تفسیر  افزایش هستند و تجزیه و تحلیل داده

ها اهمیت فراوانی دارد، بنابراین مرحله بعد استفاده از ابزارهای آن

                                                           
3
 Ligation 

4
 Vectors 

5
 metaproteomics 

6
 inflammation 
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https://dor.isc.ac/dor/20.1001.1.20084439.1400.16.4.1.5
http://mg.genetics.ir/article-1-101-en.html
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یابی ژن  توالیهای حاصل از  آنالیز دادهروش . بیوانفورماتیکی است

rRNA ها بر علیه  یابی توالی ها و ردیف شامل بررسی کیفیت داده

و تعیین کمیت  Silvaو   GreenGene 13ها همچون رفرنس ژنوم

تواند برای تعیین  ها همچنین می این داده. باشد و کیفیت گونه می

مورد بررسی  PICRUSTافزارهایی همچون  عملکرد توسط نرم

های  در هر حال آنالیز داده(. Abia et al. 2018)قرار گیرد 

موجود در نمونه  DNAیابی کل  متاژنومیکس حاصل از توالی

مرحله ، در ها منظور آنالیز داده به. باشددارای پیچیدگی بیشتر می

های  های میکروبی به داخل کانتیگ های ژنوم اول ردیف خوانش

های ژنومی همگذاری  تولید یک درفت از توالیمنظور  طولانی به

ها برای کامل شدن درفت  بین این کانتیگ 1شوند و فاصله می

برای همگذاری کردن سپس  .شوند هم نزدیک می ژنومی به

                                                           
1
 gap 

توان از  می NGSهای  ها و همچنین همگذاری داده توالی

از قبیل  Kmer DeBruijn graph traversalافزارهایی بر پایه  نرم

CLC bio ،Velvet استفاده  2های نامبرده در جدول  و سایر روش

بالا  2افزارها نیاز مند کامپیوتر دارای حافظه اکثر این نرم. نمود

ها ممکن است چندین روز طول  باشند و برخی از همگذاری می

 توانند مستقیماً هایی هستند که می مورد دیگر، خوانش. بکشد

های تاکسونومیکی و  بندی برای دسته( بدون ساخت کانتیگ)

البته تعداد (. 1 شکل)همچنین عملکردی مورد بررسی قرار گیرند 

بندی شوند  توانند طبقه ها به این طریق می کمی از مجموعه داده

(Scholz et al. 2011 .)از  های متاژنومیک، داده 3تفسیر

 . دشو ها محسوب می ترین مراحل تجزیه و تحلیل داده کاربردی

                                                           
2
 RAM 

3
 Annotation 

 

های ذکر  توانید به رفرنس افزار می برای بررسی و مطالعه هر نرم. گیرند افزارها و ابزارهایی که در بررسی متاژنومیکس مورد استفاده قرار می برخی از انواع نرم -2جدول 

 (Scholz et al. 2011)شده مراجعه کنید 
 Software/Algorithm Reference Site link 

 
 

 

 
Annotation and analysis 

MG-RAST  (Aziz et al., 2008)  

Gene-DB (Logan-Klumpler et al., 2012)  

IMG-M (Markowitz et al., 2009)   

 Eragatis (Orvis et al., 2010) http://ergatis.sourceforge.net/ 

 DIYA (Stewart et al., 2009)(28)  

 CloVR - http://clovr.org/ 

 RATT (Otto et al., 2011)  

 VMGAP (Lorenzi et al., 2011)  

 CAMERA (Seshadri et al., 2007)(31)  

 METAREP (Goll et al., 2010)  

     

Assembly RAY  (Boisvert et al., 2010)  

Velvet (Zerbino and Birney, 2008)  

SOAPdenovo (Chaisson and Pevzner, 2008)  

Newbler (Simpson et al., 2009)  

 ABySS (Gnerre et al., 2011)  

 ALLPATHs   

 Genovo (Laserson et al., 2011)  

CLCbio  http://clcbio.com 

 Meta-IDBA (Peng et al., 2011)  

MetaVelvet   metavelvet.dna.bio.keio.ac.j 

    

Mapping/alignment  BWA Bowtie (Langmead et al., 2009)  

 SAMtools (Li et al., 2009a)  

  SOAP2 (Li et al., 2009b)  

  MrFAST (Hach et al., 2010)  

  CloudBurst (Schatz, 2009)  

  BFAST (Homer et al., 2009)  

  MUMer (Khan et al., 2009)  

  MOSAIK   http://bioinformatics.bc.edu/marthlab/Mosaik 

  BLAST (Altschul et al., 1997)  

 HMM (Eddy, 1998)  

Phylogenetic  PHYML (Guindon and Gascuel, 2003) 
 

http://www.lirmm.fr/w3ifa/MAAS/ 
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http://ergatis.sourceforge.net/
http://clovr.org/
http://clcbio.com/
http://bioinformatics.bc.edu/marthlab/Mosaik
http://www.lirmm.fr/w3ifa/MAAS/
https://dor.isc.ac/dor/20.1001.1.20084439.1400.16.4.1.5
http://mg.genetics.ir/article-1-101-en.html
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علت گسترش تفسیر  ها به تعیین تفسیر برای کانتیگاگرچه 

رسد، در حال حاضر هیچ  نظر می های باکتریایی ساده به ژنوم

های مختلفی  سیستم. سیستم مرکزی برای این منظور وجود ندارد

عنوان مثال  به. به آن اشاره شده است 2وجود دارد که در جدول 

ش کار بر پایه وب توان از سیستم مدیریتی گرد برای این کار می

و همکاران  Orvisاین سیستم توسط . استفاده نمود Ergatisبه نام 

سازد که  معرفی شده است و کاربران را قادر می 2717در سال 

های ژنومیکس را  محاسباتی خود برای بررسی داده 1پایپ لاین

                                                           
1
 pipeline 

صورت رایگان تحت آدرس وب  این ابزار به. نظارت کنند

http://ergatis.sourceforge.net/  قابل دسترسی است(Orvis et 

al. 2010 .)های کاربردی در زمینه  یکی از بارزترین مثال

های آنزیم. ها است متاژنومیکس، غربالگری آنزیمی در نمونه

های دیگر همچون  میکروبی به میزان زیادی در صنعت و زمینه

ای ساخته شده از .ان.های دی کتابخانه. شوند استفاده میتولید غذا 

های محیطی، منابع مهمی برای یافتن انواع جدیدی از این  نمونه

 Guindon S and Gascuel 2003; Handelsman)ها هستند  آنزیم

et al. 1998 .) 

 

 
برای مثال در مسیری که در شکل نشان داده شده . اند ومیکس وجود دارد و پایپ لاین مختلف توسط محققین تعریف شدههای متاژن مسیرهای مختلفی برای داده -3شکل 

ها با بالاترین شباهت توسط روش  استفاده شده است و برای افزایش کارایی انتخاب غربال، درخت (Eddy 1998) های پروتئینی از مدل مارکو است، برای بررسی کتابخانه

(Guindon and Gascuel 2003)  به کمک این پایپ لاین . اند دهشرسم(Förstner 2009)  های متاژنومیک را مورد غربال قرار دهد و تعدادی آنزیم را  دادهتوانست

 (.Förstner 2009) صورت موردی مطالعه کند به
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یابی متاژنومیک، منبع اطلاعاتی  های توالیافزایش میزان داده

های جدید با پتانسیل کاربردهای  منظور یافتن آنزیم جدیدی به

توانند از طریق  ها می آنزیم. کند بیوتکنولوژی را فراهم می

 Förstner)های غربال محاسباتی تشخیص داده شوند  روش

 از پس که است صورت بدین پروتئین بررسی کلی مسیر(. 2009

 ها پروتئین و ها ژن، شد داده توضیح بالا در که 1همگذاری مرحله

 استفاده مورد دیگر ایه آنالیز برای سپس و شوند می داده تشخیص

 .است شده داده نشان 3 شکل در کلی شمای. گیرند می قرار

های ویروسی در متاژنومیکس ویروسی شامل مطالعه ژنوم

 .Petrosino et al)های محیطی، گیاهی و جانوری است  نمونه

، مطالعات مختلفی در رابطه با متاژنومیکس 2773از سال (. 2009

منظور  به. گیاهی صورت گرفته استها و ویروئیدهای  ویروس

ها و ویروئیدها در یک مطالعه متاژنومیکس، یک  شناسایی ویروس

ای .ان.یابی دی سازی نمونه، توالی سری مراحل کلی شامل آماده

های و در ادامه تجزیه و تحلیل NGSهای کمک پلت فرم به

 Xie)یابی وجود دارند  منظور تفسیر نتایج توالی بیوانفورماتیک به

et al. 2013 .)سازی  های غنی در متاژنومیکس ویروسی، روش

ها و  طور اختصاصی در ویروس یابی را به توانند کارایی توالی می

توان با عملیات  عبارت دیگر می ویروئیدها افزایش دهند؛ به

های وابسته به  یابی، نسبت مولکول سازی قبل از توالی غنی

ر اسیدهای نوکلئیک غیر ها و ویروئیدها را به سای ویروس

اختصاصی مرتبط با میزبان افزایش داد که در نهایت منجر به 

در . دشو های جدید می شناسایی بهتر و تعیین خصوصیت ویروس

های ویروسی، به  سازی توالی های غنی ادامه پس از توضیح روش

ها پس از عملیات  آنالیزهای بیوانفورماتیک بر روی توالی

ایی وابسته به همولوژی و مستقل از همولوژی یابی، شناس توالی

و مشکلات  NGSهای  ها به کمک تکنولوژی ها و ویروئید ویروس

ها و ویروئیدها پرداخته  موجود در زمینه متاژنومیکس در ویروس

 . شود می

یابی مستقیم  تاکنون شش ویروس گیاهی جدید با روش توالی

(. 3جدول )اند ای کل از گیاهان میزبان شناسایی شده.ان.آر

یابی و  توالی 2هایی با دقت و عمق زیاد  سازی توالی منظور غنی به

                                                           
1
 Assembly 

2
 Deep sequencing 

های جدید، چندین روش  نیز بهبود فرایند ردیابی ویروس

. اند ها و ویروئیدها ایجاد و توسعه یافته اختصاصی برای ویروس

ای کل، .ان.میزبان از آر rRNAهای عنوان مثال حذف مولکول به

های مربوط به  سازی است که نسبت خوانش یک فرایند غنی

یابی، نسبت به ها و ویروئیدها را طی یک فرایند توالی ویروس

های  استراتژی. های مرتبط با میزبان افزایش خواهد دادخوانش

ای دار .ان.های آر سازی منجر به کشف هفت جنس ویروس غنی

. ای شده است.ان.دارای ژنوم دی 3جدید و دو بادناویروس

های ذکر شده سازی مولکولتوان گفت که غنیصورت کلی می به

 Guindon S and)تر است در مطالعات متاژنومیکس ویروسی رایج

Gascuel 2003;Gu et al. 2014 .) 

عنوان واسطه  به( dsRNA)ای ای دو رشته.ان.که آر از آنجا

ای دار و ویروئیدها سنتز .ان.های آر سازی توسط ویروس همانند

یابی  کنند، توالی تولید نمی dsRNAطور معمول  گیاهان بهشده و 

dsRNA های تواند به میزان زیادی نسبت خوانش کل می

 .Wylie et al)ها و ویروئیدها را افزایش دهد  اختصاصی ویروس

یابی با دقت و عمق زیاد عنوان نمونه، در مقایسه توالی به(. 2013

از نمونه  dsRNAسازی  ، پس از غنیdsRNAای کل و .ان.بین آر

. افزایش یافت% 53به % 2های ویروسی از  گیاهی، میزان خوانش

های جداکننده ویژه ، ستونdsRNAسازی  منظور خالص به

 اخیراً. در دسترس هستند( CF-11 spin columnعنوان مثال  به)

، سیستم کروماتوگرافی تبادل آنیونی dsRNAمنظور جداسازی  به

 .Gu et al)های مونولیتیک ایجاد شده است  فاده از ستونبا است

شش ویروس از هفت ویروس کشف شده از طریق (. 2014

تعداد کمتری از . ای دارند.ان.، ژنوم آرdsRNAیابی  توالی

اند؛  ای دار گیاهی با این روش شناسایی شده.ان.های دی ویروس

فی ها در چرخه زندگی خود به مقدار کا چراکه این ویروس

dsRNA کنند طویل تولید نمی(Al Rwahnih et al. 2013). 

 

 

 

 

 

                                                           
3
 Badnavirus 
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 NGSهای  ها و ویروئیدهای گیاهی جدید کشف شده توسط روش ویروس-3جدول

 

 

 

 ا دار.ان.ویروس های آر (جنس)خانواده عفونی

+ Bromoviridae (Cucumovirus) Gayfeather mild mottle virus (GMMV) 

- Tymoviridae (Marafivirus) Grapevine Syrah virus-1 (GSyV-1) 

- Potyviridae (Ipomovirus) Cassava brown streak virus (CBSV) 

- Betaflexiviridae Hardenbergia virus (HarVA) 

+ Secoviridae (Torradovirus) Lettuce necrotic leaf curl virus (LNLCV) 

+ Virgaviridae (Tobamovirus) Yellow tailflower mild mottle virus (YTMMV) 

- Potyviridae (Poacevirus) Caladenia virus A (CalVA) 

- Potyviridae (Potyvirus) Donkey orchid virus A (DOVA) 

- Phenuiviridae Apple rubbery wood virus 1 and 2 

 Fimoviridae (Emaravirus) Blackberry leaf  mottle-associated virus 

 - Betaflexiviridae (Capillovirus) Diuris virus A (DiVA) 

 - Betaflexiviridae (Capillovirus) Diuris virus B (DiVB) 

_ Partitiviridae Diuris pendunculata cryptic virus (DPCV) 

- Rhabdoviridae Ipomoea batatas Rhabdovirus N-like sequences (IbRNLS) 

 - Alphaflexiviridae (Potexvirus) Cymbidium mosaic virus (CymMV) 

 +  Reoviridae (Reovirus) Raspberry latent virus (RpLV) 

+ Betaflexiviridae (Vitivirus) Grapevine virus F (GVF) 

 Donkey orchid symptomless virus (DOSV) شناخته نشده +

+ Rhabdoviridae (Cytorhabdovirus); unassigned Persimmon virus A (PeVA) 

+ Rhabdoviridae (Cytorhabdovirus); unassigned Persimmon latent virus (PeLV) 

 +  Potyviridae Eggplant mild leaf mottle virus (EMLMV) 

+ Luteoviridae (Polerovirus) Pepper yellow leaf curl virus (PYLCV) 

+ Potyviridae (Potyvirus) Tomato necrotic stunt virus (ToNSV) 

_ Betaflexiviridae (Trichovirus) Grapevine pinot gris virus (GPGV) 

+ Alphaflexiviridae (Mandarivirus) Citrus yellow vein clearing virus Y1 (CYVCV-Y1) 

+ Potyviridae (Potyvirus) Yam bean mosaic virus (YBMV) 

 Woolly burdock yellow vein virus (WBYVV) شناخته نشده _

+ Betaflexiviridae (Carlavirus) sweet potato C6 virus (SPC6V) 

+ Tymoviridae (Tymovirus) Andean potato mild mosaic virus (APMMV) 

+ Virgaviridae (Tobamovirus) Tomato mottle mosaic virus (ToMMV) 

+ Cilevirus Citrus leprosis virus cytoplasmic type 2 (CiLV-C2) 

+ Luteoviridae (Enamovirus) Citrus vein enation virus (CVEV) 

+ Iflaviridae (Tomavirus) Tomato matilda virus (TMaV) 

+ Luteoviridae (Polerovirus); Cassava polero-like virus (CsPLV) 

+ Alphaflexiviridae(Potexvirus) Cassava new alphaflexivirus (CsNAV) 

 + Secoviridae (Torradovirus) Cassava torrado-like virus (CsTLV) 

 - Closteroviridae (Closterovirus) Rose leaf rosette-associated virus (RLRaV) 

 ا دار.ان.ویروس های دی  

 -  Caulimoviridae (Badnavirus); Sweet potato badnavirus C1 (SPBV-C1) 

- Caulimoviridae (Badnavirus) Sweet potato badnavirus C2 (SPBV-C2) 

  Geminiviridae Grapevine red blotch-associated virus (GRBaV) 

+ Geminiviridae (Mastrevirus) Sugarcane white streak virus (SWSV) 

+ Caulimoviridae (Badnavirus) Piper yellow mottle virus (PYMoV) 

- Caulimoviridae Piper DNA virus 1 (PDV-1) 

- Caulimoviridae Piper DNA virus 2 (PDV-2) 

 ا دار.ان.ویروس های آر  

-  Two badnaviruses 

  One mastrevirus 

 +  Grapevine vein clearing virus (GVCV) 

+  Citrus chlorotic dwarf-associated virus (CCDaV) 

_  Grapevine geminivirus (GVGV) 

_  Pagoda yellow mosaic associated virus (PYMAV) 

 ویروئیدها  

 +  Persimmon viroid 2 (PVd2) 

-  Grapevine hammerhead viroidlike RNA (GHVd 

+  Apple hammerhead viroid-like RNA (AHVd-like 

 -  Grapevine latent viroid (GLVd) 
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های شبه  ای در پیکره.ان.ای یا دی.ان.صورت آر ژنوم ویروس به

 RNaseو  DNaseهای  بندی شده تا از آسیب آنزیم بسته 1ویروسی

های شبه ویروسی با سازی پیکره رهیافت غنی. حفاظت شود

هایی نظیر هموژنیزه کردن، فیلتراسیون و اولتراسانتریفوژ،  روش

زیستی،  های محیط ها در نمونه طور وسیعی برای کشف ویروس به

 ;Delwart 2007)اقیانوسی، مدفوعی و گیاهی استفاده شده است 

Mokili et al. 2012 .)های شبه ویروسی دارای کلوم پیکرهاینو

های باکتریایی و میتوکندریایی هستند؛ بنابراین اغلب تحت  آلودگی

گیرند تا غشاهای باکتریایی و  تیمار با کلروفرم قرار می

میتوکندریایی قبل از استخراج نوکلئیک اسیدهای مرتبط با 

عمق یابی با دقت و  منظور انجام توالی های شبه ویروسی، به پیکره

های غلاف دار حساس به متاسفانه ویروس. بالا، تخریب گردند

سازی موفق  علاوه بر این چون خالص. تیمار کلروفرم هستند

های  ها، نیازمند ایجاد و توسعه روشویریون تعدادی از ویروس

سازی  اختصاصی است، دستیابی به یک روش یکسان غنی

با این . کن نیستها مم های شبه ویروسی برای همه ویروس پیکره

یابی با عمق و دقت زیاد نوکلئیک اسیدهای مشتق  وجود، توالی

های شبه ویروسی استخراج شده از گیاهان، منجر به شده از پیکره

ای  دار شامل ویروس مصری رگه ای .ان.کشف چهار ویروس دی

، ویروس (Sugarcane streak Egypt virus(SSEV))نیشکر 

، (Piper yellow mottle virus(PYMV))پیسک زردی فلفل سیاه 

و ( Piper DNA virus-1(PDV-1))فلفل سیاه  1-ا.ان.ویروس دی

( Piper DNA virus-2(PDV-2))فلفل سیاه  2-ای.ان.ویروس دی

های ویروس پیسک برگ خفیف  ای دار به نام.ان.و دو ویروس آر

و ( Eggplant mild leaf mottle virus (EMLMV))بادمجان

 Pepper yellow leaf curl))یدگی برگ زرد فلفل ویروس پیچ

virus (PYLCV))  شده است(Wu et al. 2015 .) 

 Pepper yellow leaf curl))ویروس پیچیدگی برگ زرد فلفل 

virus (PYLCV))  شده است(Wu et al. 2015 .)علت مقادیر  به

های  دست آمده از اینوکلوم هبسیار پایین نوکلئیک اسید کل ب

، تکثیر نوکلئیک اسیدهای dsRNAهای شبه ویروسی و پیکره

به روش مستقل  RT-PCRیا  PCRاستخراج شده از طریق واکنش 

                                                           
1
 Virus-like particles (VLPs) 

یابی با های مورد نیاز برای توالی، قبل از ساختن کتابخانه2از توالی

برای تکثیر اسید نوکلئیک در . دقت و عمق زیاد، لازم است

حلقوی، ( dsDNA) ایای دو رشته.ان.هایی با ژنوم دیویروس

 .Cox-Foster et al)باشد  ثر میؤتکنیک دایره غلتان بهبود یافته م

2007; Mokili et al. 2012 .) همچنین مشخص شده است که

صرف )ها مهرگان در واکنش به آلودگی با ویروسگیاهان و بی

های  ، مولکول(ای باشد.ان.ای یا دی.ان.نظر از این که ژنوم آر

کنند  مشتق شده ویروسی را تولید می 3گر داخلهای کوچک م.ان.آر

(Adams et al. 2013 .)های پستانداران نیز تولید فراوان  در سلول

ویروسی پس از آلودگی به دو ویروس  siRNAهای  مولکول

ای مثبت غیرخویشاوند مشاهده شده است .ان.ای آر رشته

(Romanovskaya et al. 2013 .)های  علاوه بر این، واسطه

ای .ان.های آر ویروئیدها و مولکول dsRNAانندسازی هم

فراوری  siRNAهای  ، در گیاهان به شکل مولکول4ای ماهواره

یابی با دقت و  اولین مطالعه توالی(. Adams et al. 2013)شوند  می

ویروسی نشان داد که  siRNAهای  عمق زیاد بر روی مولکول

ویروسی به میزان زیادی با همدیگر  siRNAهای  مولکول

 21-24ها فقط این درحالی است که این مولکول. همپوشانی دارند

ویروسی در میزبانان  siRNAتولید فراگیر . نوکلئوتید طول دارند

 siRNAهای  یوکاریوتی متنوع و مشخصه همپوشانی مولکول

ها  ویروسی سبب ایجاد یک استراتژی جدید برای کشف ویروس

 5ای کوچک.ان.های آر یابی مولکول سازی و توالی ریق غنیاز ط

از طریق  عنوان کشف ویروس در این رهیافت که به. شده است

یابی با دقت و عمق زیاد و چیدمان مجموع توالی  توالی

شناخته ( vdSARبه اختصار )  ای کوچک.ان.های آر مولکول

های  لها و سلو ای کوچک از بافت.ان.های آر شود، مولکول می

های  فرم  یابی با دقت و عمق زیاد از طریق پلت بیمار برای توالی

NGSو قطعات توالی  0ها یابی به کانتیگ ، جدا شده و پس از توالی

                                                           
2
 Sequence-independent 

3
 Small interfering RNA= siRNA 

4
 Satellite 

5
 Small RNA 

6
 virus discovery by deep sequencing and assembly of total 

host small RNAs  
7
 Contigs 
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ها برای کشف  سپس از این کانتیگ. شوند بزرگ همگذاری می

 (. Ding and Lu 2013)شود  ویروس استفاده می

ای .ان.آر هایمولکول کتابخانه از ساخت رایج های در پروتکل

 از پس یا قبل های مزبور،مولکول ژل از سازی به خالص کوچک،

عملیات ساخت کتابخانه  و نیاز نیست 5′ و 3′ آداپتورهای اتصال

(. Romanovskaya et al. 2013)گیرد  انجام روز تواند طی یکمی

 و dsRNA سازی منظور غنی به نیاز مورد توالی از مستقل تکثیر

ای کوچک .ان.آر های برای مولکول های شبه ویروسی،پیکره

یابی  توالی جهت نمونه سازی آماده بنابراین. نیست ضروری

 سازی خالص های پروتکل به نسبت ای کوچک،.ان.آر های مولکول

dsRNA تر بوده  آسان تکنیکی لحاظ های شبه ویروسی به پیکره و

دلایل (. Romanovskaya et al. 2013)و به زمان کمتری نیاز دارد 

سازی و  زیادی وجود دارند که باعث شده است تا محققین، غنی

ای کوچک را نسبت به سایر .ان.های آریابی مولکولتوالی

ها و  سازی در جهت کشف ویروس های غنی استراتژی

 دلیل اول این که همانندسازی. ویروئیدهای گیاهی ترجیح دهند

 شبه عوامل نیز و ای دار.ان.آر و ای دار.ان.دی های ویروس

 در ای ماهواره ای.ان.آر های و مولکول ویروئیدها قبیل از ویروسی

 القا را بیمارگر اختصاصی های siRNA زیاد بسیار تجمع گیاهان،

در  یابی شده ای کوچک توالی.ان.آر هایمولکول %37 تا که کند می

علت  به(. Adams et al. 2013)شود  شامل می را بیمار گیاهان

ها به میزان زیادی کاهش  یابی و پیچیدگی داده اینکه میزان توالی

وسیله بارکدها در یک  های چندتایی که به یابی نمونه یافته، توالی

اند، عمق کافی در شناسایی بیمارگر را  انفرادی نشاندار شده 1مسیر

یابی با عمق  کشف ویروس از طریق توالی بنابراین. سازد فراهم می

مقرون های کوچک کل،  ای.ان.و دقت زیاد و همگذاری آر

های   دلیل دوم، برخلاف اینوکلوم. صرفه و سودآور است به

ها و ، تمام ویروسdsRNAهای شبه ویروسی و  پیکره

کمک  ویروئیدهای در حال همانندسازی در گیاه بیمار، به

های  دقت زیاد یک کتابخانه واحد از مولکولیابی با عمق و  توالی

منظور  این خصوصیت به. شوند ای کوچک تشخیص داده می.ان.آر

های قرنطینه قابل  کاربردهای متعدد در تشخیص بیماری و برنامه

 siRNAهای علت سوم این است که مولکول. توجه است

                                                           
1
 Lane 

 فعال میزبان ایمنی یک پاسخ محصولات ویروسی، شبه و ویروسی

 های پروتئین توسط ها آن بیوژنز علت به و هستند آلودگی به تنسب

 های گونه در 2اندازه توزیع اختصاصی الگوهای اختصاصی، دایسر

 بنابراین(. Adams et al. 2013)دهند  نشان می خاص میزبانی

تواند نشان  ای کوچک می.ان.آر های اندازه مولکول توزیع الگوی

 شده، شناسایی ویروسی شبه یا ویروسی آیا بیمارگر که دهد

 همانندسازی میزبان قارچی یا ای حشره گونه یا در گیاه در فعالانه

 3کاوی داده سرانجام،(. et al. 2013 Li)کند یا خیر  و تکثیر می

 به منجر تواند ای کوچک می.ان.های آر مشابه مولکول های کتابخانه

 قابل توالی تشابه هیچگونه که شود نوظهور بیمارگرهای کشف

 دسترس قابل( اطلاعاتی) انفورماتیکی ابزارهای کمک به تشخیصی

 (.Zhang et al. 2014)دهند  نمی نشان و رایج

تولید  4های خام قبل از همگذاری توالی و شناسایی بیمارگر، داده

باید پیش پردازش شوند تا  NGSهای  وسیله پلت فرم هشده ب

(. 3شکل) ف گردندهای با کیفیت پایین حذ آداپتورها و توالی

یابی مورد استفاده بستگی  کنترل کیفیت به نوع تکنولوژی توالی

 5ها معمولا توسط سازنده پارامترهای استاندارد و آستانه. دارد

در حال حاضر فرایند استاندارد سازی بر مبنای . شوندفراهم می

یا  Roche pyrosequencing/454تر مانند  های قدیمی تکنولوژی

Illumina sequencing by synthesis از طریق سنتز وجود دارد .

های مخلوط در یک مسیر واحد،  یابی چندگانه کتابخانه برای توالی

با استفاده از بارکدهای ساخته شده   زدایی مرحله اضافه چندگانه

. ، پیش از همگذاری توالی ضروری استPCRدر آغازگرهای 

رس باشد، حذف زمانی که توالی ژنوم گیاه میزبان در دست

افزار  کمک نرم های اختصاصی میزبان قبل از همگذاری به توالی

های بیوانفورماتیکی بعدی را تسریع  ، تجزیه و تحلیل(4شکل )

عملیات حذف آداپتور و فیلتر . (Mokili et al. 2012)نماید  می

دیگر  0تواند منجر به ایجاد مصنوعات های میزبان می کردن توالی

 (. Roossinck 2012)شود 

                                                           
2
 Size distribution 

3
 Data mining 

4
 Raw 

5
 manufacturer 

6
 demultiplexing 

7
 artifacts 
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های پیش پردازش شده با چندین الگوریتم اصلی  همگذاری توالی

 Vcakeو  Velvet ،Oasesها شامل  این الگوریتم. قابل اجرا است

(. Wu et al. 2010)است که در دسترس عموم قرار دارند 

پارامترهای مورد استفاده در همگذاری توالی، مشابه پارامترهای 

کار گرفته شده،  هطریق الگوریتم ب همگذاری ژنوم هستند و از

های کانتیگ از طریق  پس از همگذاری، توالی. گردندتعریف می

های از قبل ثبت شده در  با توالی 1ابزارهای جستجوی تشابه

های اطلاعاتی عمومی از قبیل  های اطلاعاتی محلی یا پایگاه پایگاه

 های رایج مقایسه یکی از روش. شوند بانک ژن، مقایسه می

های همگذاری شده با پایگاه اطلاعاتی نوکلئوتیدی بانک  توالی

دو (. Mokili et al. 2012)است  BLAST 2ژن، استفاده از بسته

منظور مقایسه در سطوح نوکلئوتیدی  برنامه غالب مورد استفاده به

که  زمانی. هستند BLASTxو  BLASTnو آمینواسیدی به ترتیب 

با ( 4پوشش% 15و  3یکسانی% 37ز بیش ا)ها، تشابه بالا  کانتیگ

های جدید و  دهند، ویروس یک ویروس شناخته شده نشان می

 Ding and)شوند  شناخته شده به راحتی از یکدیگر تمیز داده می

Lu 2011 .)که یک کانتیگ، همولوژی اندکی با ویروس  در صورتی

دهد، کانتیگ  خصوص در سطح پروتئین نشان  شناخته شده به

دهنده ویروس جدیدی است که از نظر تاکسونومیکی  اغلب نشان

تنها در سطح یک خانواده ویروسی می تواند به رسمیت شناخته 

 (. Ding and Lu 2011)شود 

یکی از مشکلات موجود در مسیر متاژنومیکس ویروسی، تفسیر 

زمان محاسبه مورد . هزاران کانتیگ همگذاری شده است 5مجدد

های اطلاعاتی  ات رشد تصاعدی پایگاهنیاز برای تفسیر، به مواز

های اطلاعاتی اختصاصی  استفاده از پایگاه. یابد توالی، افزایش می

تواند به حل این مشکل کمک  های بانک ژن می یا زیرمجموعه

های  با توجه به تقاضای فراوان برای تفسیر مقادیر عظیم داده. کند

مپیوتری از قبیل های کا ، برنامهNGSیابی   دست آمده از توالی هب

USEARCH  وHHbits تر از  که به مراتب سریعBLAST  ،هستند

 (. Wu et al. 2010)اند ایجاد و توسعه یافته

                                                           
1
 Homology 

2
 Package 

3
 Identity 

4
 Coverage 

5
 de novo annotation 

افزاری مورد استفاده در متاژنومیکس ویروسی  های نرم گرچه بسته

ها  باشند، تجزیه و تحلیل داده صورت رایگان در دسترس می به

ماهر نیاز دارد؛ نیازی که مانع  اغلب به متخصصین بیوانفورماتیک

. شود ها و ویروئیدها می در شناسایی ویروس NGSکاربرد آسان 

، در SearchSmallRNAنام  اخیرا واسط گرافیکی با کاربرد آسان به

های ویروسی را با درجه اطمینان  دسترس قرار گرفته است تا ژنوم

ای .ان.یابی آر دست آمده از توالی هبالا با استفاده از اطلاعات ب

های تجاری از قبیل  بسته. ، بازسازی کندNGSکمک  کوچک به

CLC genomics Workbench and Geneious های باز  یا پلت فرم

هایی با کاربرد آسان را فراهم ساخته و  نیز واسط Galaxyمثل 

در نهایت این . شود تر می به کمک این ابزارها ساده  پارامترسازی

های  ها و ویروئیدها از طریق تکنولوژی ویروس ها، شناسایی تلاش

NGS  را تسریع خواهد نمود(Zhang et al. 2014 .) 

یابی، های توالیطور کلی تجزیه و تحلیل مقادیر بسیار زیاد داده به

. های تشخیصی است مهمترین چالش تکنیکی بیشتر آزمایشگاه

ت فرم تولید حدود یک میلیون تا یک میلیارد توالی بسته به پل

یابی، سبب ایجاد  مورد استفاده حاصل از تنها یک واکنش توالی

بندی  سازی، دسته یک نیاز اساسی در جهت تغییر در مسیر ذخیره

(. de Andrade and Vaslin 2014)ها شده است  و دستورزی داده

ها و  تمام مطالعاتی که تاکنون در زمینه تشخیص ویروس

یک سری مراحل واکاوی ویروئیدها صورت گرفته است، از 

های با کیفیت پایین حذف ابتدا توالی. کنندعمومی داده پیروی می

سپس . شود ها انجام می شده و در مرحله بعد پیرایش خوانش

های اطلاعاتی های شناخته شده موجود در پایگاهها با توالیتوالی

با ابزارهایی مانند  0با استفاده از روش جستجوی تشابه توالی

BLASTN  وBLASTX شوند مقایسه می(Khan et al. 2009 .)

درنهایت، موفقیت در این مسیر به وجود یک توالی مشابه قابل 

با این وجود، برخی . های اطلاعاتی بستگی داردردیابی در پایگاه

های جدید و  جستجوهای تشابه توالی برای ردیابی ویروس

شابه توالی قابل گونه تنوظهور زمانی که کل ترانسکریپتوم هیچ

های از قبل ثبت شده ندارد، با شکست مواجه  شناسایی با توالی

یابی ویروس در تحقیق صورت گرفته بر روی توالی. شده است

                                                           
6
 Parameterization 

7
 Sequence similarity 
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با ( Cassava brown streak virus= CBSV)ای کاساوا رگه قهوه

% 15، تقریبا 454استفاده از پلت فرم تعیین توالی حرارتی 

 BLASTXیا  BLASTN، با استفاده از ابزار های تولید شده توالی

این . نشان ندادند( match)های موجود در بانک ژن تطابق  با توالی

های مجهول ممکن است مربوط به بیمارگرهای ناشناخته  توالی

طور که در بخش قبل ذکر  بنابراین همان(. Wu et al. 2012)باشند 

نداشته باشد،  که تشابه توالی قابل شناسایی وجود د، زمانیش

های جدید مستقل از همولوژی برای تایید منشاء  استفاده از روش

 . های مجهول، ضروری است تاکسونومیکی این توالی

تایید  ردیابی توالی نوکلئیک اسید مشتق شده از بیمارگر الزاماً

در برخی . کننده این نیست که بیمارگر مسئول بروز علائم است

مطالعات صورت گرفته شواهدی ارائه شده که بین بیمارگرهای 

 (2010)مثال عنوان  به. شناخته شده و بیماری ارتباط وجود دارد

Bolduc et al.  ژنوم کامل یک ویروس منفرد را در یک گیاه محک

روی یک گونه گیاه زینتی دارای علائم  پیدا کردند، زمانی که از

اگرچه این کار فرضیه کخ را کامل . ویروسی، مایه زنی شده بود

کند که طبق آن یک بیماری قابل نکرده است، مدرکی فراهم می

انتقال با علائم مشابه ویروس وابسته به حضور ژنوم کامل یک 

 تاکنون حضور دیگر مطالعات. باشدجدید می 1کوکوموویروس

در  .داده اند صورت آلودگی مخلوط نشان به را ویروس چندین

 ویروس سه هایی از توالی  .Studholme et al(2011) مطالعه

به برخی  آلوده رینشی زمینی سیب گیاهان در اضافی جدید

زا در آن میزبان شناخته  عنوان عوامل بیماری ها که بهویروس

 های ژنوم حضور بیشتر، تحلیل و تجزیه. شوند، کشف شد می

 این اهمیت حالی که در ساخت، آشکار را کامل ویروسی

چندان مشخص  بیماری در ها آن نقش و جدید ویروسی های توالی

 .نیست

بر اساس  یابی با توان عملیاتی بالا احتمالاًهای توالیتکنولوژی

یابی، باعث تسریع در تشخیص بیمارگرها  تنها اطلاعات توالی

ویروس و ویروئیدهای شناخته شده و توصیف ویژه در مورد  به

اما این امر به نوبه خود نوعی معمای بالقوه را . گردند شده می

کند، چون غیر از توالی، گذاری و تاکسونومی ایجاد می برای نام

مانند ارتباط با بیماری، مورفولوژی )گونه اطلاعات دیگر هیچ

                                                           
1
 cucumovirus 

ها از این توالی... ( پیکره، اندازه پیکره، ناقل، دامنه میزبانی و 

به علاوه در این موارد فرضیه کخ به ندرت کامل . آیددست نمی هب

شاید در مورد . شود و در برخی موارد تکمیل آن ممکن نیستمی

اند، طور فرضی شناسایی شده ها و ویروئیدهایی که بهویروس

 هایشان، برای تاکید بر این نکتهافزودن یک پیشوند یا پسوند به نام

که ویروس یا ویروئید صرفا بر اساس توالی توصیف شده است، 

ها و اطلاعات بیشتردر مورد این ویروس. ضروری باشد

 de)تر، افزایش خواهد یافت  ویروئیدها، با تحقیقات گسترده

Andrade and Vaslin 2014 .) 

 کلیگیری  نتیجه

تعیین کل محتوای نوکلئیک اسید در یک نمونه بیولوژیک با 

، ابزار قدرتمندی برای NGSهای فاده از تکنولوژیاست

ها و  شناسان گیاهی در تشخیص و شناسایی ویروس بیماری

سبب  احتمالاً NGSهای تکنولوژی. سازدویروئیدها فراهم می

ای  دگرگونی در خدمات بازرسی و قرنطینه خواهند شد، به گونه

یافتن که یک سیستم راهنمای دقیق، سریع و کامل را برای 

. سازند های گیاهی فراهم می ها و ویروئیدها در نمونه ویروس

و ریزآرایه،  PCRیزا، رایج از قبیل الا   های برخلاف تکنیک

های متاژنومیکس نیاز به داشتن اطلاعات قبلی در مورد  رهیافت

ها و ، شناسایی موفق ویروس2773از سال . بیمارگرها ندارند

های متاژنومیکس در گیاهان  هیافتویروئیدهای متنوع از طریق ر

دهند که در دست آمده نشان می هاطلاعات ب. صورت گرفته است

های  سازی خوانشمنظور غنی های ایجاد شده بهمیان استراتژی

یابی با دقت  ، توالیNGSها و یا ویروئیدها در اختصاصی ویروس

ای کوچک کل، موثرترین روش .ان.های آرو عمق زیاد مولکول

ای دار و .ان.ای دار و آر.ان.های دیی شناسایی ویروسبرا

در (. Studholme et al. 2011)همچنین ویروئیدها بوده است 

و  NGSوسیله  ههای گیاهی ب های اخیر، تجزیه و تحلیل نمونه سال

 43های محاسباتی در شناسایی دو ویروئید جدید و الگوریتم

ثر بوده ؤشده، مخانواده ویروسی شناخته  27ویروس جدید از 

زمینی،  با وجود پراکندگی گسترده ویروئیدها در سیب. است

های باغی و درختان میوه، تاکنون این بیمارگرها در تعداد  گونه

ها، محصولاتی که میوه کوچک دارند و یا در  ای زیادی از تک لپه

 . اند حیوانات، یافت نشده
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در مورد  NGSهای های فراوانی در کاربرد تکنولوژیچالش

های  اول، ایجاد و توسعه واسط. کشف بیمارگرها وجود دارد

که در  SearchSmallRNAافزاری با کاربرد آسان مانند  نرم

دسترس عموم قرار گیرند و به اطلاعات انفورماتیک اندک نیاز 

را در شناسایی و  NGSهای داشته باشند، کاربرد تکنولوژی

دوم، . خواهد کرد ها و ویروئیدها تسهیلتشخیص ویروس

فرضیات کخ در مورد چندین ویروس و ویروئید کشف شده از 

علت  اما به. استهای متاژنومیکس، هنوز کامل نشدهطریق رهیافت

اختصاصی ویروس و ویروئید،  siRNAهای اینکه تولید مولکول

نشان دهنده القای سیستم ایمنی میزبان در یک آلودگی فعال است، 

های یابی مولکولو ویروئیدها از طریق توالی هاشناسایی ویروس

کند ها در میزبان فراهم میای کوچک مدرکی برای تکثیر آن.ان.آر

(Ding et al. 2012 .) برای بیماری شناسان گیاهی، این مطالعات

ها و ویروئیدها هستند و شاید  ابزار مناسبی برای کشف ویروس

ن زیر کشت را تهدید تواند گیاها بینی مشکلات آینده که می پیش

های متاژنومیکس، دستیابی  توان با استفاده از داده در واقع می. کند

های مهمی از جمله شناسایی بیمارگرهای بالقوه برای  به یافته

امنیت بهتر غذایی و نیز افزایش اطلاعات در مورد برخی 

عنوان  توانند به سازی گیاهان اهلی می هایی که با آلوده ویروس

 . آورد جدی محسوب شوند، را فراهم میتهدید 
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