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  چکیده 
ویروس های گیاهی خســـارات اقتصادی قابل توجهی ایجاد می کنند و تهدیدی برای کشـــاورزی پایدار هســـتند. 
ظهور مکرر بیماری های ویروســـی جدید عمدتاًً به دلیل تجارت بین‌المللی، تغییرات اقلیمـــی و توانایی ویروس ها 
برای تکامل ســـریع اســـت. مدیریت بیماری به  شدت به شناســـایی ســـریع و دقیق عوامل بیماری‌زا وابسته است. 
برای ویروس های شناخته شـــده، تشخیص شـــامل اختصاص دادن ویروسی اســـت که یک نمونه گیاهی را آلوده 
می کند به گروهـــی از ویروس هـــا که ویژگی های مشـــترکی دارنـــد معمولًاً به عنوان گونه شـــناخته می شـــوند. 
بااین حال، ویژگی تشـــخیص می تواند به ســـطوح طبقه بنـــدی بالاتر، به‌عنـــوان جنس یا خانواده، یا به ســـطوح 
پایین تر، به عنوان ســـویه یا گونه، نیز برســـد. در میان ویروس هـــای گیاهی، ویروس های RNA پتانســـیل بالایی 
برای تنوع ژنتیکی، تکامل ســـریع و ســـازگاری دارند. توصیف تنـــوع ژنتیکی جمعیت های ویروســـی، اطلاعات 
مرتبطی را در مـــورد فرآیندهای دخیل در تکامـــل و اپیدمیولوژی ویـــروس ارائه می‌دهد و بـــرای طراحی ابزارهای 
تشخیصی قابل‌اعتماد و توسعه اســـتراتژی های کنترل بیماری کارآمد و بادوام بسیار مهم است. تنگناهای ژنتیکی 
رویدادهای تصادفی هســـتند که تنوع ژنتیکی را در یک جمعیت محدود می کننـــد و منجر به ایجاد جمعیت هایی 

می شـــوند که می توانند منجر به رانش ژنتیکی شـــوند.

کلمات کلیدی: نوترکیبی، جهش، رانش ژن، سازگاری، تکامل

     1. مقدمه
جمعیت هـــای ویروس هـــای گیاهی از نظـــر ژنتیکی 
 .)2003 ,.Garcı´a-Arenal et al( ناهمگـــن هســـتند
توزیع فراوانـــی گونه هـــای ژنتیکـــی در جمعیت یک 
موجود زنده )ســـاختار ژنتیکی جمعیت( ممکن است 
با گذشـــت زمان تغییر کند و این فرآینـــد تکامل نامیده 
 .)2004 ,.Moya et al ;2013 ,.Rubio et al( می شـــود
تجزیه‌وتحلیل ســـاختار ژنتیکـــی و تکامل جمعیت ها، 
حوزه‌ای حیاتـــی در زیست شناســـی اســـت. در مورد 

عوامـــل بیماری‌زا که شـــامل ویروس‌هـــای گیاهی نیز 
می شـــوند، آگاهـــی از تکامـــل آن هـــا برای توســـعه 
اســـتراتژی های کنترل کارآمد و پایدار بسیار مهم است، 
زیرا این اســـتراتژی ها اغلب به دلیـــل تکامل جمعیت 
عامل بیمـــاری‌زا با شکســـت مواجه می شـــوند؛ غلبه 
بر ژن های مقاومت توســـط پاتوتیپ هـــای مقاوم، تنها 
 Garcí�a-Arenal and( قابل توجه ترین نمونـــه اســـت
Fraile, 2011(. پنج مکانیسم اساســـی وجود دارد که 
ساختار ژنتیکی و تکامل جمعیت های زیستی را تعیین 
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می کنند: جهش، نوترکیبی، انتخـــاب طبیعی، رانش 
.)2004 ,.Moya et al( ژنتیکی و مهاجـــرت

ویروس هـــای RNA بـــه دلیـــل تکثیر ســـریع، تولید 
جمعیت های بســـیار بزرگ و نرخ جهش بـــالا )حداقل 
105 برابر بیشتر از میزبان هایشان( که نتیجه‌ی فقدان 
فعالیت تصحیح RNA پلیمرازها است، پتانسیل بالایی 
برای تنـــوع ژنتیکی بالا، تکامل ســـریع و ســـازگاری با 
شـــرایط و محیط های جدید دارند. در بســـیاری از این 
ویروس هـــا، نوترکیبی ژنـــوم و/یا بازآرایـــی بخشهای 
ژنومی )شـــبه ترکیـــب( بین ســـویه های ویـــروس یا 
گونه های ویروس متفـــاوت، تنوع ژنتیکـــی را افزایش 
 Feng ;2008 ,Nagy( داده و تکامل را تســـریع می کند

.)2014 ,.et al
1.1. منابع تنوع ژنتیکی

تنـــوع ژنتیکـــی توســـط خطاهایـــی کـــه در طول 
تکثیر ژنوم هـــا رخ می‌دهـــد، ایجاد می شـــود. برای 
ویروس هـــا، دو نـــوع اصلـــی خطا که تاکنون شـــرح 
داده شـــده‌اند، جهـــش )بـــه معنای دقیـــق کلمه( و 
نوترکیبی هســـتند. تنوع ژنتیکی ایجادشـــده توسط 
جهش و نوترکیبی توســـط ســـه نیروی تکاملی دیگر 
محدود و ساختاریافته اســـت: انتخاب طبیعی، رانش 
.)2004 ,Chare and Holmes( ژنتیکی و جریـــان ژن

1.1.1 جهش
جهـــش فرآیندی اســـت که منجـــر به تفـــاوت بین 
نوکلئوتیدهـــای موجود در رشـــته دختـــر در طول 
همانندســـازی اســـید نوکلئیـــک و نوکلئوتیدهای 

موجود در رشـــته الگو می شـــود. جهش منبع اولیه 
تنوع در جمعیت ها اســـت، ازاین‌رو علاقه به تخمین 
نرخ وقوع آن وجود دارد. رابطه بیـــن فراوانی جهش 
و نرخ جهش نیز ممکن اســـت بســـته به اســـتراتژی 
تکثیـــر و تاریخچه زندگـــی ویروس متفاوت باشـــد 

.)2008 ,.Betancourt et al(
2.1.1. نوترکیبی

نوترکیبی عبارت است از تشـــکیل مولکول های اسید 
نوکلئیک کایمریـــک از بخشهایی که قبلًاً روی همان 
مولکول از هم جداشـــده‌اند یـــا در مولکول های والد 
مختلف وجـــود دارند. ایـــن معمولًاً، اما نه همیشـــه، 
در طول همانندســـازی رخ می‌دهـــد و می تواند یک 
مکانیســـم ترمیم برای ناهنجاری های ناشی از جهش 
باشـــد؛ بنابراین، نوترکیبی منجر به تبـــادل ژنتیکی 
می شـــود. تجزیه‌وتحلیـــل توالـــی جمعیت هـــای 
مختلـــف ویروس هـــای گیاهـــی RNA و DNA دار 
شـــواهدی ارائه می‌دهد که نوترکیبی ممکن اســـت 
منبع اصلی تنوع تکاملی باشـــد و ممکن اســـت برای 
برخی از گروه های ویروســـی اهمیت ویژه‌ای داشـــته 

.)2012 ,.Biswas et al( باشد
2.1. عوامل تکاملی در جمعیت ویروس ها

1.2.1. انتخاب طبیعی
انتخاب طبیعی یـــک فرآیند جهت‌دار اســـت که طی 
آن گونه هایی کـــه در یک محیط خاص مناســـب ترین 
هســـتند، فراوانی خود را در جمعیت افزایش می‌دهند 
)انتخاب مثبت یا تطبیقـــی(، درحالی کـــه گونه های 
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کمتـــر مناســـب، فراوانی خـــود را کاهـــش می‌دهند 
)انتخاب منفی یـــا تصفیه کننده(، این فرآیند توســـط 
تعـــاملات خاص متعـــدد ویروس هـــا بـــا میزبان های 
گیاهـــی، ناقلین و حتـــی بـــا ســـایر ویروس هایی که 
هم‌زمان همان گیاه را آلوده می کنند، تعیین می شـــود 

.)2011 ,.Acosta-Leal et al(
2.2.1. رانش ژنتیکی

رانش ژنتیکی شـــامل تغییـــرات تصادفـــی در فراوانی 
آلل ها در یک جمعیـــت محدود به دلیـــل نمونه گیری 
تصادفی ژن هـــا در زمـــان تولیدمثل اســـت. این امر 
مســـتلزم کاهش تنوع ژنتیکـــی و تثبیـــت گونه های 
خنثی انتخابی اســـت و تأثیر مهمی در کاهش شدید 
و ســـریع اندازه جمعیت ناشی از تنگناهای جمعیتی یا 
رویدادهـــای بنیان گذار دارد. رانـــش ژنتیکی می تواند 
در رویدادهـــای مختلف چرخه زندگـــی ویروس مانند 
حرکت ویروس بین ســـلول های گیاهـــی، انتقال بین 
گیاهـــان توســـط ناقلیـــن و تعامل بیـــن ویروس های 
.)2006 ,.Aylló�n et al( آلوده کننده مشـــترک رخ دهد

3.2.1. جریان ژن
درنهایـــت، مهاجـــرت )جریـــان ژن( بیـــن مناطـــق 
جغرافیایی متمایـــز، گیاهان یـــا بخشهای مختلف 
یک گیـــاه، عامـــل مهمی در شـــکل‌دهی ســـاختار 
ژنتیکـــی جمعیت های ویروســـی اســـت. مهاجرت 
زیاد، یکنواختـــی ژنتیکی بین جمعیت هـــا را افزایش 
می‌دهـــد و بنابراین تنـــوع ژنتیکی جهانـــی را کاهش 
می‌دهد. اگرچه جهـــش و نوترکیبی جـــزء ذاتی ژنوم 

ویـــروس و سیســـتم های تکثیـــر و بیان آن هســـتند، 
انتخاب طبیعی، رانش ژنتیکی و جریان ژن تحت تأثیر 
زیست شناســـی ویروس )مانند نوع و دامنـــه میزبان، 
ابزار و میزان پراکندگی(، شرایط محیطی و پارامترهای 
جمعیتی )مانند اندازه جمعیـــت و تاریخچه تنگناهای 

.)2000 ,.Gibbs et al( قـــرار می گیرنـــد )جمعیتی
از ویروس هایـــی   Closteroviridae خانـــواده 
تشکیل شـــده اســـت که با ویریون های قطبی، بدون 
پوشـــش و بلند )تا ۲۰۰۰ نانومتـــر( و انعطاف پذیر خود 
با دو پروتئین پوششـــی مشخص می شـــوند: پروتئین 
اصلی )CP( که بیشـــتر RNA ژنومی را می پوشـــاند و 
پروتئین فرعـــی )CPm( که در یکـــی از انتهای ویریون 
قرار دارد. اعضـــای آن بزرگ ترین ژنـــوم را در بین تمام 
ویروس هـــای گیاهـــی RNA با قطبیت مثبـــت دارند 
)تـــا 20 کیلوبایـــت(. اگرچه تعداد و موقعیت نســـبی 
چارچوب هـــای خواندن بـــاز )ORFs( بیـــن گونه ها 
متفاوت اســـت، اما یک ســـازمان‌دهی ژنومی مشترک 
وجـــود دارد. ORF هـــای نـــوع 1a و 1b پروتئین های 
مرتبط با همانندســـازی را با دامنه های حفاظت شده ی 
پروتئاز، متیل ترانسفراز، هلیکاز و RNA پلیمراز وابسته 
 ,.Alzhanova et al( کدگـــذاری می کننـــد RNA بـــه
ORFS .)2001 های پایین‌دســـت شـــامل یک ماژول 
پنـــج ژنی حفاظت شـــده که یـــک پروتئیـــن آب گریز 
کوچک با میـــل ترکیبی به غشـــاهای ســـلولی را کد 
می کند، یک همولوگ از پروتئین‌های شـــوک حرارتی 
گیاهـــی HSP70h( HSP70(، یک پروتئین تقریباًً 60 
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کیلودالتونی بـــا موتیف پروتئین پوششـــی واگرا، CP و 
 HSP70h هســـتند. عملکردهای فرضی برای CPm
عبارت‌اند از: حرکت ســـلول به ســـلول، مشـــارکت در 
مونتاژ کمپلکس های چنـــد زیر واحدی بـــرای تکثیر 
ژنوم و/یـــا ســـنتز RNA زیر ژنومـــی و مونتـــاژ ذرات 
ویروس، درحالی‌که پروتئین تقریبـــاًً ۶۰ کیلو دالتونی 
بـــرای اتصـــال HSP70h و CPm بـــه دم ذره مورد نیاز 
است. اســـتراتژی بیان ژنوم بر اســـاس موارد زیر است: 
)I(پردازش پروتئولیتیک پلی پروتئین کدگذاری شـــده 
توســـط 1a،  (II) ORFتغییر چارچـــوب ریبوزومی +1 
برای بیان ORF1b و )III( بیان ORF های پایین‌دست 
از طریق تشـــکیل RNA های زیر ژنومـــی هم تراز 3‹. 
 Ampelovirus, Crinivirus :سه جنس در این خانواده
 Al Rwahnih ;2002 ,.Fenby et al( and Closterovirus

.)2012 ,.et al
• Ampelovirus: ژنوم تک قســـمتی و منتقل شده 
توســـط شپشـــک آرد آلـــود و ژن CPm در پاییـــن 
دســـت ژن CP قرار دارد یـــا در برخـــی گونه ها فاقد 
آن اســـت. ویروس هـــای موردمطالعـــه در اینجـــا 
عبارت‌انـــد از: ویـــروس مرتبط بـــا پیچیدگی برگ 
انگـــور GLRaV ،3-GLRaV ،)1-GLRaV( ۱-5 و 
GLRaV-11 )عضو آزمایشـــی( و ویروس مرتبط با 
.)1-PMWaV( ۱ پژمردگی شپشـــک آرد آلود آناناس
• Crinivirus: ژنوم دو قســـمتی یا ســـه قسمتی 
و منتقل شـــده توســـط مگس ســـفید و ژن CP در 
بالادســـت ژن CPm قـــرار دارد. ویروس هـــای مورد 

بررســـی در اینجا عبارت‌انـــد از: ویـــروس مرتبط با 
رگبرگ زرد شـــاه توت )BYVaV(، ویـــروس اختلال 
کوتولگی زرد کدو )CYSDV(، ویـــروس رگبرگ زرد 
سیب‌زمینی )PYVV(، ویروس کوتولگی کلروتیک 
ســـیب‌زمینی شـــیرین )SPCSV(، ویـــروس کلروز 
گوجه فرنگـــی  )ToCV(و ویـــروس کلـــروز عفونی 

)TICV(. گوجه فرنگـــی
• Closterovirus: ژنـــوم تک قســـمتی که عمدتاًً 
توســـط شـــته منتقـــل می شـــود و ژن CP آن در 
پایین‌دســـت ژن CPm قـــرار دارد. ویروس هـــای 
موردمطالعه در اینجا عبارت‌اند از: ویروس تریستزای 
مرکبات )CTV( و ویروس مرتبـــط با پیچیدگی برگ 

.)2013 ,.Rubio et al( )2-GLRaV( ۲ انگـــور

      2. ابعاد تکامل ویروس های گیاهی
1.2. هم ترازی توالی های نوکلئوتیدی

توالی های نوکلئوتیـــدی از جدایه های جهانی اعضای 
خانـــواده Closteroviridae بـــا اســـتفاده از ســـایت 
 GenBank (http://www.ncbi.nlm.nih.gov)
و)http://www.dpvweb.net(  بازیابی می¬شـــوند. 
ژن های پروتئین پوششـــی ))CP یـــا )CPm( به دلیل 
حضـــور در همه ویروس هـــا و یک ناحیه ژنومی اســـت 
که توالی های بیشـــتری از آن در دسترس است انتخاب 
 CLUSTAL می¬شوند. هم ترازی چندگانه با الگوریتم
W کـــه در برنامه MEGA 5.05 پیاده ســـازی شـــده 

.)2011 ,.Tamura et al( اســـت، انجام می شـــود
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2.2. تجزیه‌وتحلیل توالی های نوکلئوتیدی
در حالت کلی برنامـــه MEGA 5.05 بـــرای موارد زیر 
اســـتفاده می¬شود: )I( اســـتنباط روابط فیلوژنتیکی 
بین جدایه های هرگونه ویروســـی با اســـتفاده از روش 
neighbor-joining، (II) تخمیـــن فواصل نوکلئوتیدی 
بین جفـــت توالی هـــا و تنوع هـــا )میانگیـــن فواصل 
Kimura-two- نوکلئوتیدی( بـــا اســـتفاده از مـــدل

parameter به عنـــوان مدل جایگزینـــی نوکلئوتیدی و 
)III( تخمین نســـبت بین جایگزینی غیـــر مترادف و 
 Pamilo-Bianchi-L با استفاده از روش )N/S( مترادف
برای مطالعه نقش انتخاب طبیعی در ســـطح پروتئین. 
 1 < N/S ،0 نشـــان‌دهنده تکامـــل خنثـــی ≈ N/S
 > N/S نشـــان‌دهنده انتخاب منفی یا خالص کننده و
1 نشـــان‌دهنده انتخاب مثبت یا تطبیقی است. برنامه 
DnaSP 5.10 بـــرای ارزیابی تمایز ژنتیکی و ســـطح 
جریان ژن بین کشـــورها یا مناطق جغرافیایی مختلف 
 Fst .مورداستفاده قرار می¬گیرد Fst با استفاده از آماره
می تواند مقادیـــری از 0، بدون تمایـــز ژنتیکی و جریان 
ژنی کامل تـــا 1، تمایز ژنتیکی کامـــل در نتیجه جریان 
ژنی صفر را بپذیرد. فقط کشـــورها یا مناطق جغرافیایی 
با بیـــش از چهار جدایـــه ویروس مورد تجزیـــه ‌و تحلیل 

.)2009 ,Librado and Rozas( قرار می¬گیرنـــد
نوترکیبی بین جدایه هـــای یک ویروس با اســـتفاده از 
برنامـــه RDP3 با الگوریتم های تشـــخیص نوترکیبی از 
 GENECONV، BOOTSCAN، MAXCHI، جمله
3SE ،CHIMAERA، SISCA و RDP را با اســـتفاده 

از مقادیر پیشفـــرض پارامترهایشـــان تجزیه ‌و تحلیل 
می شـــود. فقط رویدادهایی که حداقل توســـط چهار 
الگوریتـــم مختلف شناســـایی می¬شـــوند، به عنوان 
 Martin( مدرکی بـــرای نوترکیبی قابل قبول هســـتند

.)2010 ,.Martin et al ;2000 ,and Rybicki

    3. نتیجه
1.3. تنوع ژنتیکی بین جدایه های ویروس

شـــکل 1 روابط فیلوژنتیکی بیـــن جدایه های هرگونه 
ویروس را بـــه همراه طول شـــاخه که نشـــان‌دهنده 
فواصـــل ژنتیکـــی اســـت، نشـــان می‌دهـــد. برای 
هـــر ویـــروس، جدایه هـــا بـــه گروه هـــای ژنتیکی 
طبقه بندی شـــدند کـــه به عنوان کلادهایـــی در نظر 
گرفته می شـــوند کـــه تمـــام جدایه هـــا دارای فاصله 
نوکلئوتیدی بالاتر از 0.1 نســـبت به تمام جدایه های 
ســـایر کلادها هســـتند. ایـــن گروه ها بـــا کادرهای 
.)2013 ,.Rubio et al( خاکستری مشخص شده‌اند
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شکل 1. درخت های فیلوژنتیکی با روش  Neighbor-joining ژن های پروتئین پوششی ویروس های مختلف خانواده 

.)2013 ,.Rubio et al( Closteroviridae
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2.3. نوترکیبی
بیشـــتر ویروس های مورد بررســـی هیـــچ نوترکیبی 
در CP نشـــان ندادنـــد )جدول CP .)1 که ناشـــی از 
ســـه رویداد نوترکیبـــی مختلف شـــامل توالی های 
والدینـــی و جایگاه هـــای نوترکیبی مختلف اســـت 
)موقعیت هـــای نوکلئوتیدی تقریبـــی ۳۰۰، ۴۵۰ و 

.)2013 ,.Rubio et al(   ) CP  ۵۰۰ ژن

۳.۳. تجزیه‌وتحلیـــل و شـــواهد مربـــوط به تنوع 
ژنتیکی ویروس هـــای گیاهی

رویکردهـــای مختلفـــی ممکـــن اســـت بـــرای 
تجزیه‌وتحلیل تنـــوع ژنتیکـــی ویروس های گیاهی 
اســـتفاده شـــود. در ابتـــدا، گونه هـــا با تفـــاوت در 

با زیست ســـنجی ها، امـــکان شناســـایی گونه های 
بیشـــتری را فراهم می کنند. آخریـــن تلاش ها برای 
درک علل ظهور بیمـــاری، یعنی ظهـــور بیماری در 
یک جمعیت میزبان جدید یا افزایش ســـریع شـــیوع 
یا دامنه جغرافیایـــی یک بیمـــاری از پیش موجود، 
مفاهیم مکانیســـمی را که مبتنی بر طیف محدودی 
از عوامـــل توضیحـــی هســـتند، در یـــک چارچوب 
بزرگ تر )شـــکل 2( ادغام می کنند کـــه فرآیندهای 
طبیعی اکوسیســـتم هایی را که جمعیت ها در آن ها 
 ,.Martin et al( قرار دارنـــد، تشـــخیص می‌دهـــد

.)2011 ,Garcí�a-Arenal and Fraile ;2009

جدول1. رویدادهای نوترکیبی شناسایی شده در ژن های پروتئین پوششی ویروس های خانواده
)2013 ,.Rubio et al( .Closteroviridae 

خواص بیولوژیکـــی مانند علائمی 
کـــه در گونه های گیاهـــی میزبان 
مختلف ایجـــاد می کردنـــد، دامنه 
میزبانی آن هـــا یا خـــواص انتقال 
ناقل مشـــخص می شـــدند. توسعه 
فن هایـــی کـــه امـــکان توصیـــف 
ویژگی هـــای ویـــروس را غیـــر از 
ویژگی هـــای مربوط بـــه تعامل آن 
بـــا میزبان هـــا و ناقل هـــا فراهـــم 
می کرد، منجر به تغییر چشـــمگیر 
دیـــدگاه در ایـــن مطالعات شـــد. 
این فن هـــا اغلـــب حســـاس‌تر و 
تکرارپذیرتر هســـتند و در مقایســـه 
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یـــک  به عنـــوان  تنگنـــای جمعیتـــی   .4.3
ژنتیکـــی تنـــوع  تعدیل کننـــده اضافـــی 

حفظ تنـــوع، چالش ویـــژه‌ای بـــرای ویروس های 
گیاهی اســـت، زیرا با انتقـــال ویروس هـــای ناقل 
از گیاهی به گیـــاه دیگر و حتـــی در درون گیاهان، 
تنگناهای ژنتیکی شـــدیدی وجود دارد. تنگناهای 
جمعیتی می تواننـــد در طول تلقیـــح ناقل، حرکت 
ســـلول به ســـلول، دسترســـی بـــه آونـــد، انتقال 
آوندی، خروج آونـــدی، ورود بـــه بافت های خاص 
)ریشـــه های جانبـــی، آندوســـپرم، مریســـتم ها و 
غیره(، جـــذب ناقل، مهاجـــرت ناقل ویـــروس‌زا و 
 Ali et( عفونت های میزبـــان جایگزین رخ دهنـــد
al., 2006(. این شرایط، ســـاختار فضایی در نحوه 
توزیع تنوع ویروس در سراســـر گیـــاه و مزرعه ایجاد 
می کند؛ بنابرایـــن، اندازه گلـــوگاه در طول انتقال 
ویروس همیشـــه بـــا میـــزان تغییرپذیـــری بازیابی 
 Ali( شـــده در جمعیت مشتق شـــده مرتبط نیست

.)2008 ,and Roossinck

       4. بحث
چالش اصلـــی کشـــاورزی در قرن حاضـــر، تولید 
غـــذای مغذی بـــرای جمعیـــت رو به رشـــد جهان 
بـــه شـــیوه‌ای پایـــدار و درعین حـــال حفاظت از 
محیط‌زیســـت و سلامت انســـان اســـت. خسارات 
ناشـــی از آفـــات و بیماری هـــا تأثیـــر اقتصـــادی 
منفـــی قابل توجهی در کشـــاورزی دارنـــد، به‌ویژه 

بیماری هـــای ویروســـی نوظهـــور کـــه از اهمیت 
 Garcí�a-Arenal et( ویـــژه‌ای برخوردارنـــد

.)2001 ,.al
بـــرای هـــر ویـــروس مـــورد  ع ژنتیکـــی  تنـــو
تجزیه‌وتحلیـــل متفـــاوت بـــود، اگرچـــه بایـــد در 
نظـــر گرفته شـــود کـــه در برخـــی مـــوارد تعداد 
توالی هـــای موجـــود کـــم بـــوده و/یـــا ایـــن 
توالی هـــا از چنـــد مـــکان جغرافیایـــی بوده‌اند. 
ی  هـــا س  یرو و مپلو آ  ، هـــا س  یرو و یـــن  متغیرتر
1، 4 و 11 و  -GRLaV آلوده کننـــده‌ی انگـــور 
کلوســـتروویروس GLRLaV-2 بودند، درحالی که 
کرینی‌ویروس هـــا تنـــوع ژنتیکـــی بســـیار کمی 

.)2013 ,.Rubio et al( نشـــان دادنـــد
عوامـــل متعـــددی ســـاختار ژنتیکـــی و تنـــوع 
کلوســـتروویروس ها را شـــکل داده‌انـــد. )1( بـــه 
نظر می‌رســـد یک انتخـــاب منفی قوی مســـئول 
پایداری ژنتیکی بـــالا در فضا و زمـــان برای برخی 
از ویروس ها باشـــد. )2( مهاجرت به مســـافت های 
طولانـــی، احتمـــالًاً از طریق انتقال مـــواد گیاهی 
تکثیری آلوده توســـط انســـان، باعث شـــده است 
که جدایه هـــای ویروســـی از نظر ژنتیکی مشـــابه 
در مناطـــق جغرافیایـــی دوردســـت یافت شـــوند. 
)3( نوترکیبـــی بیـــن گونه های توالی هـــای واگرا، 
ژنوتیپ هـــای جدیـــدی ایجـــاد کـــرده و نقـــش 
مهمی در تکامـــل برخی از ویروس هـــای خانواده 
Closteroviridae ایفـــا می کنـــد. )4( تعامـــل 
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بیـــن ســـویه های ویـــروس یـــا بیـــن ویروس های 
مختلـــف در عفونت هـــای مختلـــط ممکن اســـت 
تجمـــع ســـویه های خاصـــی را تغییر دهـــد. )5( 
تغییـــر میزبان یا انتقال ویروس توســـط حشـــرات 
ناقل، به دلیـــل انتخـــاب مثبت گونه هـــای توالی 
با تناســـب بالاتـــر بـــرای تعامـــل میزبان-ویروس 
یا ناقل-ویـــروس )ســـازگاری( یا از طریـــق رانش 
ژنتیکـــی به دلیـــل انتخـــاب تصادفـــی گونه های 
توالی در طول گلـــوگاه جمعیتی مرتبـــط با فرآیند 
انتقال، تغییراتی را در ســـاختار جمعیت ویروســـی 
القـــا می کنـــد. به طورکلی، ویروس هـــای خانواده 
Closteroviridae تنـــوع ژنتیکـــی پایینی نشـــان 
دادند یا از گروه های ژنتیکی بـــا تنوع نوکلئوتیدی 
درون گروهـــی بســـیار پایین تشکیل شـــده بودند، 
همان طور کـــه در بســـیاری از ویروس های گیاهی 
دیگر یافت می شـــود که بـــه دلیل انتخـــاب منفی 

.)2004 ,.Li et al( قوی اســـت
ویروس های خانـــواده Closteroviridae توســـط 
حشـــرات ناقل منتقل می شـــوند کـــه عفونت های 
مختلـــط بیـــن ویروس ها یـــا ســـویه های مختلف 
یک ویـــروس را ترجیـــح می‌دهنـــد. عفونت های 
مختلـــط ممکن اســـت پیامدهـــای تکاملی مهمی 
داشـــته باشـــند، زیرا می توانند بـــر جمعیت درون 
ایزوله انواع ویروس )شـــبه گونه هـــا( تأثیر بگذارند 
و امـــکان تعامـــل و/یـــا نوترکیبی بیـــن موجودات 
مختلـــف ویـــروس را فراهـــم کنند کـــه می تواند بر 

 Rubio et( بیماری‌زایی و ســـازگاری تأثیر بگـــذارد
.)2013 ,.al

نوترکیبی نقـــش مهمی در تاریـــخ تکاملی خانواده 
Closteroviridae ایفـــا کـــرده اســـت. فـــرض بر 
این اســـت که جد ایـــن خانـــواده، یـــک ویروس 
رشـــته‌ای کوچک تر متشکل از ســـه ژن کد کننده 
پروتئین هـــای مرتبط بـــا همانندســـازی، پروتئین 
حرکتی شـــبه p6 و یـــک پروتئین پوششـــی واحد 

.)2006 ,.Dolja et al( بوده اســـت
وقـــوع bottlenecks در طبیعت از تنـــوع ژنتیکی 
کـــم جمعیت هـــای موجـــود و برون یابـــی یـــک 
رویداد تاریخی استنباط شده اســـت. گلوگاه های 
ژنتیکـــی ممکـــن اســـت در طـــول چرخه هـــای 
زندگی طبیعـــی ویروس هـــای RNA به طور مکرر 
رخ دهنـــد. رویدادهـــای انتقال، چـــه افقی و چه 
عمـــودی و عفونت های سیســـتمیک، رویدادهایی 
در چرخـــه زندگـــی ویروس هســـتند کـــه ممکن 
اســـت یک bottlenecks ایجاد کننـــد. تنگناهای 
جمعیتی در طـــول انتقال نیز ممکن اســـت عامل 
مهمی برای محـــدود کردن تنـــوع در یک جمعیت 

.)2004 ,Li and Roossinck( باشـــد

         نتیجه گیری
افزایـــش تعـــداد توالی هـــای نوکلئوتیـــدی و در 
دســـترس بودن ابزارهای تحلیلی پیچیده تر، درک 
بهتری از تکامل، ژنتیک جمعیـــت و اپیدمیولوژی 
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ویروس های خانـــواده Closteroviridae را فراهم 
 ,.Rubio et al ;2006 ,.Aylló�n et al( می کنـــد
2013(. تجزیه‌وتحلیـــل تنوع ژنتیکی و ســـاختار 
جمعیت، تنوع ژنتیکـــی محدودی را مانند ســـایر 
ویروس هـــای گیاهـــی نشـــان می‌دهد. بـــه نظر 
می‌رســـد این امر عمدتاًً توســـط یک انتخاب منفی 
قوی رخ می‌دهد کـــه با تعداد کم جانشـــینی های 
غیر مترادف نســـبت بـــه جانشـــینی های مترادف 
در ســـه جنس ایـــن خانواده نشـــان داده شـــده 
اســـت. برخی از ویروس هـــا، گروه هـــای ایزوله‌ای 
با واگرایـــی ژنتیکی زیـــاد بین گروه ها داشـــتند، 
اما هر گروه بســـیار همگـــن بـــود. تجزیه‌وتحلیل 
تنوع ژن های ویروس همچنین نشـــان داده اســـت 
کـــه آن هـــا از میزبان هـــا و ناقل هـــای یوکاریوتی 
خـــود متغیرتـــر نیســـتند. تنـــوع ژنتیکـــی پایین 
ممکن اســـت ناشـــی از نـــرخ جهش پایین باشـــد 

.)2001 ,.Alzhanova et al(
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Genetic diversity and evolutionary dynamics of viruses of the Closteroviridae family

Abstract
Plant viruses cause significant economic losses and pose a serious threat to sustainable 

agriculture. The frequent emergence of new viral diseases is largely driven by international 

trade, climate change, and the rapid evolutionary potential of viruses. Among plant viruses, RNA 

viruses exhibit a particularly high capacity for genetic diversity, rapid evolution, and adaptation 

due to their high mutation rates and large population sizes. Characterizing the genetic diversity 

of viral populations provides essential insights into the processes involved in virus evolution 

and epidemiology, and is crucial for designing reliable diagnostic tools and developing durable 

disease control strategies. Genetic bottlenecks are stochastic events that limit genetic diversity 

within populations, potentially leading to genetic drift and reduced adaptive potential. This review 

examines the genetic diversity and evolutionary dynamics of viruses belonging to the family 

Closteroviridae, which includes some of the most economically important plant viruses.

Keywords: Evolution،Fitness، Gene flow، Mutation، Recombination


