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را  سلول -به -سلول حرکت ويژه هب متعددي هايها نقش پروتئين شوک حرارتی در کلستروويروس

ژن همولوگ  ژنتيکی تفاوت حاضر، پژوهش در. دارد عهده بر سيستميک آلودگی ايجاد براي

ويروس زردي کلروتيک کدوئيان و  ايرانی هاي جدايه( HSP70h)شوک حرارتی  پروتئين

 زردي،با علايم  نمونه 111 تعداد اين منظور به. شد بررسی هاآن بر شده وارد انتخاب فشار همچنين

و با استفاده  آوري از مزارع کدوئيان استان سيستان و بلوچستان جمع هارگکوتولگی و بدشکلی ب

  CCYVاز آغازگرهاي اختصاصی، از منطقه ژنتيکی پروتئين همولوگ شوک حرارتی ويروس

جدايه مورد  7تکثيرشد و  RT-PCRنمونه توسط روش  11باز براي  جفت 464طول  اي به قطعه

ها به ويروس  درصد نمونه 7دست آمده نشانگر آلودگی  هج بنتاي. بررسی فيلوژنتيکی قرار گرفت

هاي نوکلئوتيدي و  آناليزفيلوژنی توالی. زردي کلروتيک کدوئيان در مناطق مورد بررسی بود

هاي  را به دو گروه ايرانی و شرق آسيا تقسيم نمود و جدايه CCYVهاي  اي جدايه اسيد آمينه

فرضی پروتئين  اسيدآمينه توالی رديفی هم. ارگرفتندسيستان و بلوچستان در دو شاخه مجزا قر

 جدايه 3 با موجود در تحقيق جدايه 7 و مطالعات فشار انتخاب بر روي همولوگ شوک حرارتی

ساير  و ايرانی هايجدايه در HSP70h ژن اين ويروس نشان داد که خارجی هايجدايه و ايرانی

 يک دارند که منجر به تغيير قرار 24کدون  در مثبت انتخاب فشار تحت ويروس اين هايجدايه

هاي زابل، هيرمند و هاي مرکزي و جدايه جدايه براي ترتيب به( TTCبه  CTC)اسيد نوکلئيک 

شده و اسيد آمينه لوسين به فنيل آلانين در پروتئين همولوگ شوک  444نيمروز در موقعيت 

 کشور در  CCYV ويروس هاي متنوع جدايه وجود دهنده نشان نتايج. حرارتی تغيير نموده است

باشد  ميزبانی منشا در تفاوت از حاکی تواند می اي اسيدآمينه و نوکلئوتيدي توالی در تفاوت و بوده

 .است داشتهدخالت  ها جدايهفشار انتخاب در تنوع ژنتيکی بنابراين 

 

 های کلیدیواژه
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عنوان دومین  به استان کرمان پس از استان سیستان و بلوچستان

این استان . واقع است ایران استان پهناور کشور در جنوب شرقی

 کشور اندازه کمابیش وسعت مربع کیلومتر 22۷٬194با حدود 

درصد وسعت ایران را  11بزرگی دارد و بیش از  سوریه

هکتار و میزان تولید  23980با سطح زیرکشت و  گیرد دربرمی

و مقام تن رتبه پنجم را از نظر تولید محصولات جالیزی  132891

را به خود اختصاص  اول تولید هندوانه خارج فصل را در کشور

 Ahmadi et al. 2017).)داده است 

 Cucurbit chlorotic yellows) ویروس زردی کلروتیک کدوئیان

virus, CCYV) عضو جنس Crinivirus از 

 ابتدا در (.Okuda et al. 2010) باشد می  Closteroviridaeخانواده

 شد بیماری زردی کدوییان گزارش با و همراه ژاپن در خربزه در

(Gyoutoku et al. 2009.) و 9۷42 شامل بخشی آن دو ژنوم 

 .باشد می RNA2 و RNA1 یترتیب برا نوکلئوتید به عدد 9401

RNA1 در کند، می رمزگذاری را تکثیر در دخیل های پروتئین 

توسط سفید  های دخیل در حرکت و انتقال ژن RNA2 که حالی

 Orfanidou et) کند می کدگذاری را Bemisia tabaci بالک

al.2017.) های  پایا توسط بیوتیپ نیمه روش این ویروس بهQ  و

B  سفید بالک B. tabaciشودمنتقل می (Li et al. 2016 .) ویروس

CCYV چین، ژاپن و )آسیایی  و (لبنان)خاورمیانه  کشورهای در

 Gu et) است  شده گزارش مدیترانه در منطقه همچنین و( تایوان

al. Al-Saleh et al. 2015; Bananej et al. 2013; 2011; Hamed 

et al. 2011; Huang et al. 2010; Okuda et al. 2010). علائم 

 هابرگ زردی میانی ضخامت و شکنندگی، :شامل برروی کدوییان

تدریج  به اما تر است مشخص پایین هایبرگ روی بر معمولا که

 علایم آن قابل و یابد می گسترش جدید های برگ و شاخ در

و یا  BPYVو CYSDVها مانند  از سایر کراینی ویروس تشخیص

در ایران این . نیست( PABYVو CABYV) ها_پولروویروس

از کدوئیان مناطق مرکزی ایران  1382ویروس اولین بار در سال

این ویروس نه تنها قادر به (. Bananej et al. 2013) گزارش شد

 حداقل های آلوده کردن اعضاء خانواده کدوئیان است بلکه گونه

 ،Asteraceae، Chenopodiaceae خانواده چهار

Convolvulaceae  و Solanaceae های آزمایشی این  میزبان

 اکثر در CCYVویروس (. Okuda et al. 2010) ویروس هستند

 و جنوبی کشور شناسایی شده( هران و سمنانت)مرکزی  مناطق

(Bananej et al. 2013; Keshavarz et al. 2013)  اما در منطقه

 .جنوب شرق تاکنون بررسی جامعی صورت نگرفته است

 

مزرعه جالیز مربوط به  13از ، 138۷- 81های ی سالط

هندوانه، خربزه، طالبی، کدو : شاملمختلف کدوئیان محصولات 

در دوازده شهرستان استان سیستان و  حلوایی و کدو مسمایی

: بلوچستان با شرایط آب و هوایی متفاوت و وسعت زیاد مانند

ان، ایرانشهر، هامون، نیمروز، زابل، زهک، هیرمند، زاهدان، سراو

 علایمنمونه برگ با  181تعداد کنارک، چابهار، سرباز و نیکشهر 

زردی، شکنندگی، تردی، : شاملهای ویروسی  شبیه به آلودگی

های  و برای آزمایشآوری  ها، جمع زردی رگبرگ و کوتولگی بوته

های برگ با استفاده از  نمونه .مولکولی به آزمایشگاه منتقل شد

 RNAکیت 
®

NucleoSpin ( شرکتNagel-Macherey، آلمان)  و

 سنتزبرای  .مطابق با دستورالعمل شرکت سازنده استخراج شد

cDNA شش نوکلئوتیدی تصادفی و مستر  عمومی از آغازگر

 GeNetشرکت)cDNA (SuPrimeScript RT Premix )میکس 

Bioاستفاده شدمیکرولیتر  34در واکنشی با حجم نهایی  (، کره. 

میکرولیتر از آغازگر  1 ،رای هر نمونهب cDNAسنتز  واکنش

(Random Hexamer) ( (10 pmol میکرولیتر از آر ان ای کل  2با

200 ng/μl))  12ه همراهمیکرولیتر از مستر میکس ب 11و 

شامل یک  cDNA سنتزبرنامه . تهیه شد میکرولیتر آب دیونیزه

ت به مد C14˚دقیقه، یک چرخه  14به مدت  C21˚ چرخه دمای

یک ساعت برای فعالیت آنزیم نسخه بردار معکوس و یک چرخه 

به مدت ده دقیقه برای غیر فعال کردن  C24˚در درجه حرارت 

 21در حجم  PCRدر مرحله بعد تکثیر  .دشاین آنزیم اجرا 

شرکت سیناکلون، )مسترمیکس  میکرولیتر 1/12میکرولیتر حاوی 

پیش  CCYV-F ی، یک ماکرولیتر از هر کدام آغازگرها(ایران

منطبق بر ( pmol14 )با غلظت  CCYV-Rرونده و پس رونده 

ترتیب با  بخشی از ژن پروتئین همولوگ شوک حرارتی به

و  ʹTGCGTATGTCAATGGTGTTATG-3 -ʹ5های  توالی

  مقدمه

  ها مواد و روش
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(Zeng et al. 2011)5ʹ- ATCCTTCGCAGTGAAAAACC -

 2میکرولیتر و دن ان ای مکمل  1/9مقطر دیونیزه  ، آبʹ3

با چرخه حرارتی شامل  PCRواکنش  .لیتر انجام شدمیکرو

دقیقه، اتصال در دمای  1به مدت  C81˚ سازی در دمای واسرشته

˚C19  ثانیه و بسط در دمای  01به مدت˚C22  ثانیه و  01به مدت

، Bioradشرکت ) چرخه در دستگاه ترموسایکلر 31به تعداد 

 آگارز یک ژل الکتروفورز در شده تکثیر طعهق. دشانجام  (آمریکا

 .شد حاصل اطمینان باز جفت 0۷2 باند اندازه از و رویت درصد

به  توالی تعیین برای آغازگرها با همراه مستقیما PCR محصول

های نوکلئوتیدی  داده .شد ارسال( کره جنوبی) بایونیر شرکت

 با BLASTnبا برنامه  NCBIحاصل، در پایگاه اطلاعاتی 

 افزار مقایسه و با استفاده از نرم GenBankهای موجود در  ترادف

Clustal X  (Thompson et al. 2002 )چندگانه  سازی ردیف هم

 (.1جدول )صورت گرفت  CCYVهای مختلف ویروس جدایه

 Maximumبا استفاده از روش ها جدایه این درخت فیلوژنتیک

likelihood  و مدلparameter -Tamura 3 افزار در نرم (Kumar 

et al. 2016 )Mega 7.0  تکرار  1444و براساس(bootstrap) ،

برای محاسبه   Dna SP version 6.12.03افزار از نرم. شد رسیمت

 انتخابی همچنین فشارهای. پارامترهای ژنتیک جمعیت استفاده شد

استفاده  با CCYVویروس  HSP70hبخشی از ژن  کدون سطح در

به   Datamonkeyو وبگاه version 2.2.4 Hyphyافزار  از نرم

 Fixed Effects) های با روش www.datamonkey.orgآدرس 

Likelihood)FEL ، (volutionEodel of M ffectsE ixedM) 

MEME و (ountingC ncestorA ikelihoodL-ingleS) SLAC 

 .شد زده تخمین

 
 های تبارزایی و فشار انتخابتجزیهبرای و مورد استفاده NCBI موجود در بانک ژن  CCYVهای مختلف ای جدایههو میزبان( کشور)، منشا شماره دسترسی -1جدول 

 NCBIدسترسی در شماره 

 

 میزبان منشا

 

 NCBIدر  شماره دسترسی

 

 میزبان منشا

KY400633 China Cucumis melo 

 
MH939359 Zabol (In 

this study) 

Cucumis melo var. 

canaloupensis 
 

JQ904629 China: Beijing 

 

Cucumis 

 
MH939358 Hirmand (In 

this study) 

Cucumis melo var. 

canaloupensis 
 

KC559449.1 Iran: Semnan Cucumis sativus MH939357 Hamon (In 

this study) 

Cucumis melo var. 

canaloupensis 
 

KC559451.1 Iran: Tehran Cucumis sativus MH939356 Nimruz (In 

this study) 

Watermelon 

 

KC559450.1 Iran: Semnan Cucumis melo 

 
MH939355 Hirmand ( In 

this study) 

Cucumis melo 

 

HM581659.1 China: Ningbo 

 

Cucumis sativus MH939360 Zahak (In 

this study) 

Cucumis melo var. 

canaloupensis 

 

HQ148667.1 China Cucumis melo 

 
MH660532 Konark (In 

study) 
Cucumis melo var. 

cantalupo 

 

HM120250.1 Taiwan: Yunlin 

 
Cucumis melo 

 
KU507602 China: 

Henan 

 

- 

NC_018174 Japan:Kumamoto 

 
Cucumis melo 

 
JF502222.1 Taiwan: 

Yilan 
 

Cucumis melo 

 

AB523789 Japan:Kumamoto 

 

Cucumis sativus JN126046.1 Taiwan: 

Yilan 
 

muskmelon 

 

GU721110.1 China: Ningbo 

 

Cucumis sativus JX014263.1 Lebanon Cucumis sativus 

 

KY400632.1 China 

 

melon 
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هندوانه، ) گیاهی هاینمونه روی مولکولی هایبررسی نتایج

بیماری  به مشکوک (خربزه، طالبی، کدومسمایی وکدو حلوایی

های  نمونه آلوده به ویروس 181نمونه از  11۷داد؛  نشان ویروسی

، (CABYV)ویروس شته زاد کدوئیان : شایع کدوئیان از قبیل

، ویروس (CYSDV)دوئیان ویروس اختلال کوتولگی زردی ک

و ویروس کوتولگی سبزرد هندوانه ( CVYV) زردی رگبرگ خیار

(WmCSV) باز از ناحیه  جفت 0۷2ی ای به اندازهبودند و قطعه

HSP70h با استفاده از آغازگرهای ( 2جدول )نمونه  11 در

 و توالی تعیین از پس(. 1شکل)تکثیر شد  CCYVاختصاصی 

پی  -د؛ قطعات تکثیر شده در آرتیشمشخص  ،BLASTn نتایج

 CCYVویروس  HSP70hسی آر مربوط به بخشی از ژن 

جداشده از گیاه طالبی بیشترین  MH939357جدایه  باشند و می

با ( درصد 144)شباهت در سطح نوکلئوتیدی و آمینواسیدی 

ها طالبی  که میزبان آنMH939360) وMH93958 )های جدایه

های دیگر سیستان و بلوچستان  هباشد، داشت و با جدای می

(MH939355 ، MH939359وMH939356 ) درصد  2۷/88دارای

 و (MH939355) ی هیرمندتشابه نوکلئوتیدی دارد و دو جدایه

درصدی  144نیز دارای تشابه نوکلئوتیدی ( MH939356) نیمروز

 Maximumها به روش  براساس تجزیه کلاستر توالی .باشند می

likelihoodهای مورد مطالعه از مناطق مختلف دنیا در  ه جدایه، کلی

 شاملگروه اول (. 0شکل )قرار گرفتند فیلوژنتیکی  گروه 2

( کنارک)ی ایران  های از چین، ژاپن، تایلند و جدایهجدایه

هایی از مناطق  که گروه دوم تنها شامل جدایه در حالیباشد،  می

ن به دو زیرگروه های ایرا جدایه. جنوب شرق و مرکزی ایران بود

و جنوب شرق ( های که قبلا گزارش شده بودند جدایه)مرکزی 

 .تقسیم شدند( های تعیین توالی شده در این تحقیق جدایه)

 

 
بخشی از درصد مربوط به  1نتایج آزمون پی سی آر در ژل آگارز  -1شکل 

ویروس زردی کلروتیک  پروتئین همولوگ شوک حرارتیکننده  ناحیه ژن رمز

 آغازگرهای از حاصل باند 2و  1، 2، 1 اهکچ، CCYV ( bp0۷2)))ییان کدو

(CCYV R/ CCYVF) ،اهکچM  اندازه نشانگر به مربوط Gene ruler 

DNA ladder 50 bp ( لیتوانی فرمنتاس، شرکت) . 

 
 در مزارع استان سیستان و بلوچستان CCYVوضعیت آلودگی ویروس  -2 جدول

های آلوده به ویروس  عداد نمونهت میزبان برداری محل نمونه
CCYV 

های آلوده به  تعداد نمونه

 های کدوئیان ویروس

های مورد  تعداد نمونه

 آزمایش

 ۷ 3 - طالبی زاهدان

 2 ۷ - هندوانه و طالبی سراوان

 12 ۷ - هندوانه ایرانشهر

 21 10 - کدومسمایی، طالبی و هندوانه نیکشهر

 24 8 1 طالبی و هندوانه کنارک

 19 12 - کدو حلوایی و هندوانه ابهارچ

 11 ۷ - کدو مسمایی، طالبی و هندوانه سریاز

 11 12 2 خربزه و هندوانه هامون

 11 1 2 خربزه و هندوانه زابل

 24 9 ۷ خربزه و هندوانه هیرمند

 34 21 2 خربزه و هندوانه زهک

 1۷ 14 2 خربزه و هندوانه نیمروز
 

 
 

  نتایج
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های سیستان جدایه که داد نشان ژنتیکیفیلو تجزیه از حاصل نتایج

 ، MH939355) هایو بلوچستان در دو شاخه قرارگرفتند، جدایه

MH939359 وMH939356 ) در یک شاخه مجزا و از روی

 MH939357) هایهای مختلف جمع آوری شدند و جدایهمیزبان

، MH93958وMH939360)  در گروهL  قرار گرفتند و فقط از

 . ازی شدندس روی طالبی جدا

نتایج آنالیزهای فشار انتخاب براساس بخشی از ژن پروتئین 

 جدایه در روش( 13) 21همولوگ شوک حرارتی نشان داد؛ از 

FEL که در روش حالی شد، در انتخاب مثبت عنوان به 92 کدون 

MEME تنوع  که در دش شناسایی( 3کدون ) اضافی کدون یک

 نیمه در همه شد که شناسایی کدون 2 نهایت، در. نقش دارد

توسط این  منفی های موقعیت. داشتند قرار Hsp70hژن  5ʹ ابتدایی

در  92مشخص شد که کدون  .(3جدول . )دشها شناسایی ن روش

ی از هیرمند، زابل و نیمروز اسید های مرکزی و سه جدایهجدایه

اسید  200کنند و در موقعیت را کد می( F)امینه فنیل آلانین 

به باز تیامین تغییر یافته در حالیکه این کدون در نوکلئوتید 

های دیگر از این استان و آسیای شرقی اسیدآمینه لوسین  جدایه

(L )کند احتمالا این موضوع سبب قرار گرفتن  را کد می

های  های جدا و تقسیم شدن جدایه های ایرانی در زیر گروه جدایه

و  2شکل )باشد  شمال سیستان و بلوچستان به دو شاخه مجزا می

3 .) 

 
 های انتخاب با استفاده از روش کدون آنالیزهای انتخاب نتایج -3جدول  

(FEL, SLAC و MEME)  برروی ژن شوک حرارتی ویروسCCYV 

 

( Gene flow)شاخص جریان ژنی  ST(F Fixation index( میزان

که جریان ژنی بین جمعیت  این استدهنده  و نشان 80/4برابر با 

تاکنون . باشد ایران به آسیای شرقی کم و تفاوت ژنتیکی زیاد می

زردی کلروتیک ویروس از استان سیستان و بلوچستان از توالی 

مزبور با رس  هایتوالیثبت نشده بود بانک ژن ن در کدوئیا

 MH939357،MH939355 ،MH93958 ،MH939360 های شماره

،MH939356  ، MH939359 وMH660532 ر بانک ژن ثبت د

 . است  شده

 

 
های اسید آمینه بخشی از ژن پروتئین همولوگ شوک ردیفی توالی هم -2شکل 

د بررسی در این تحقیق با استفاده مور CCYVهای جدایه( HSP70h)حرارتی 

های مرکزی ایران و  جدایه 92، اسید امینه در موقعیت Mega 7.0افزار  از نرم

 .یافته است ی سیستان و بلوچستان به اسید امینه فنیل آلانین تغییر سه جدایه

 

 
های اسید نوکلئوتید بخشی از ژن همولوگ پروتئین ردیفی توالی هم -3 شکل

مورد بررسی در این تحقیق با  CCYVهای جدایه( HSP70h)شوک حرارتی 

های  جدایه 200، اسید نوکلئیک در موقعیت Mega 7.0افزار  استفاده از نرم

یافته  تغییر( T)ی سیستان و بلوچستان به باز تیامین  مرکزی ایران و سه جدایه

 .است
 

موقعیت موتیف 

 ای اسید آمینه

(Location) 

 مثبت

(Positive) 

 خنثی

(Neutral) 

منفی 

(Negative) 

روش 

method 

92 1 - 4 FEL 

 MEME - - 2 3و  92

- 4  4 SLAC 
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 ویروس جدایه همولوگ پروتئین شوک حرارتی ژن بازی جفت 0۷2 قطعه نوکلئوتیدی ساس توالیا بر Maximum Likhood روش به شده رسم درختی نمودار -0شکل 

CCYV ژن بانک در موجود های جدایه و NCBI . با رس شمار ) یانئکوتولگی زرد کدوویروس اختلال(NC_004810 های جدایه. دشعنوان عضو برون گروه انتخاب  به 

 .اندشده دهدا نشان با مورد بررسی در این تحقیق

 

به طور دقیق مورد مطالعه قرار نگرفته است،  CCYVتنوع ژنتیکی 

های کامل و جزئی موجود در بانک علت تعداد کم توالی شاید به

های ایران تفاوت قابل ژن، مطابق با نتایج این تحقیق، جدایه

غیر )های مناطق جغرافیایی مختلف توجهی را نسبت به جدایه

 .Keshavarz et al(2013) ان دادند که با نتایج بررسینش( ایرانی

هم  CCYVهای این احتمال وجود دارد که جدایه. مطابقت داشت

اما با ( های غربی و شرقیزیرگروه) بندی ژنتیکیدارای یک گروه

 Cucurbit yellow stuntingگذاری متفاوت، مشابه با ویروس  نام

disorder virus  ویروس باشند  یگونه دیگر جنس کراین
(Abrahamian and Abou-Jawdah. 2014.)  

سیستان و های جدایهHSP70h ن توالی آمینواسیدی بخشی از ژ

در  این پروتئین است و  آمینواسید تشکیل شده 103از بلوچستان 

 ها از طریق پلاسمودسماتا از حرکت سلول به سلول ویروس

ع پروتئین نقش دارد و در واقع یک نو ATPase فعالیت طریق

 باشد، دامنهدامنه می دو دارای. شودحرکتی ویژه محسوب می

ATPase N-terminal دامنه و C-terminal های  گیرنده که حاوی

موتیف آمینواسیدی در (. Alzhanova et al. 2001) است پپتیدی

های مرکزی و گروه  جدایه آمینواسیدی های ترادف در 9۷موقعیت 

L در حرکت بین سلولی ویروس نقش دارد  مشاهده شد و احتمالا

 با همچنین. است  ها شده و باعث تنوع ژنتیکی بالای این جدایه

های  جدایه های ایران باجدایه زیاد نوکلئوتیدی تفاوت به توجه

رسد که فشار انتخاب مثبت روی  نظر می این طور به شرق آسیا

اسیدی های ایرانی زیاد است چرا که باعث تغییرات آمینو جدایه

 .زیادی شده است

 میزبانی وتخصص جغرافیایی توزیع اساس بر CCYV هایجدایه

تنـوع  هاسـت کـیعی طب. گرفتند قرار فیلوژنی بررسی مورد

تواند رابطه مستقیم با تغییرات نوکلئوتیدی جغرافیایی و میزبانی می

فشار انتخاب میزبانی در تنوع ژنتیکی و  و آمینواسیدی داشته باشد

 (.Nourinejhad Zarghani et al. 2017) است داشتها دخالت ه آن

 Lطالبی در گروه  روی از شده یابی جدایه توالی بنابراین سه

در نتیجه تغییر در موتیف  .داشتند های دیگر جدایه با زیادی تفاوت

های جدایه های ایران نسبت بهآمینواسیدی فنیل آلانین در جدایه

 HSP70hدهد که فشار انتخاب مثبت روی ژن  می نشان شرق آسیا

 .است زیاد است چرا که باعث تغییرات آمینواسیدی شده

 شوند، کشت می ایران در کدوئیان از یمختلف ارقام که آنجا از

مرکزی و )های ایران در دو شاخه مجزا بنابراین قرار گرفتن جدایه

 های تانیوار یسازگاری تخصص بر دلیل تواند می( جنوب شرق

  بحث
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 انتخاب فشار وجود گرید از سوی .باشد مختلف ارقام با یروسیو

ن همولوگ شوک حرارتی با یپروتئ ژن ʹ5 ابتدایی درنیمه مثبت

 تیتثب از نشان یرانیا هایهیجدا در نقش حرکت سیستمیک درگیاه

شوک  نیپروتئ ییکارا شیافزا و هیناح نیا در ها جهش یبرخ

 شده رانیا در زبانیم با نیپروتئ نیا شتریب و سازگاری حرارتی

دهنده قدمت طولانی این ویروس بومی در ایران  و نشاناست  

 ریسا به رانیا از روسیو نیا از ییها هیاد جدایز احتمال به و است

 انتقال توسط داد و ستدهای بین الملی از طریق دریا جهان نقاط

 که چرا باشند شده سازگار یطیط محیشرا با آنجا در و یافته

از  .اندمجزا قرار گرفته های جنوب شرق آسیا در کلاستر جدایه

 .Keshavarz et al) در استان هرمزگان گذشته طرفی تحقیقات

سیستان و  استان در تحقیق این از حاصل های یافته نیز و (2013

 CCYVویروس سراسری پراکنش و گسترش از بلوچستان حاکی

 .است کشور جنوب در

ه به کشت فراوان جالیز در جنوب کشور بنابراین با توج

ثرترین راه کنترل این بیماری ؤکارگیری ارقام مقاوم از م به

باشد و با توجه به اینکه توصیه ارقام مقاوم در ویروسی می

های ویروس موجود در آن منطقه هرمنطقه، با آگاهی از نوع جدایه

 نهزمی در مطالعات بیشتریشود امکان پذیر است پیشنهاد می

تعیین مشخصات مرتبط با ، ویروس این های جدایه شناسایی

درک بهتر از وضعیت  در جهت ها آن تنوع ژنتیکی وزایی  بیماری

 . دست آورد به CCYV های ایرانی جدایه
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