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نَ ٱلْعِلْمِ إلَِّا قَليِلا﴾  ﴿وَمَآ أوُتِيتُ م مِّ

 
 صدق الله العظيم    
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 الَّهــــداء

 صاحب الفضل و المنة و العطاء العالي و المتعالي إلى.. 

 .شأنه مَ ظُ "الله" جل جلاله و عَ 



 

التاج و المعراج و البراق سيد الخلق و احبهم سيدنا محمد عليه افضل لى.. إ
 الصلاة السلام و آل بيته و آصحابه أهل المجد و السؤدد

 ( أدامه الله لنا) .من أنار دروبي والدي العزيزإلى 

 كنتي كسحابة معطاءه سقت الَّرض فأخضرّت

 (حفظها الله)امي 

 عمرينور حياتي و نبراس طريقي و وحُسن  .لىإ

 إخوتي )حفظكم الله العزيز(

براءتها بيننا فطافت روحها الى الى من نطقوا اسمها على مسامعي وتركت 
 بارئها ولم تراها عيني:

 )رحمها الله جل في علاه(  عَبيري

عملي المتواضع و أحتسب أجر و ثواب هذا العمل الى وجه الله و إلى  أهديكم
 ما محمد عليه افضل الصلاة و السلاحضرة سيدن

 محمود                                               

 

 
 الشكر والتقدير

 
 ذي اوجد بقدرتهه, ال  يء وضد  المتعالي في رفيع مجده, عن الش  , القريب في بعده, البعيد في قربه الحمد لله

, هيء و ضد  ز بين الش  ا, ليمي  م  ك  ا, و جعل العقل بينهما ح  كم  موجود ح   ودع كل  ا, و أدم  ن كان ع  الوجود بعد أ

, شده  بتوفيق ر  , و نظر بصحيح قصده   ر  ك  مذاق مصابه من حلاوة شهده, فمن ف   ر  فعلم م   مهلهمه بما عل  و أ

قال  ،من خزائن نعمه و رفده شقائه و سعده, مرزوق   مخلوق موثوق في قبضتي   كل   ن  علم أ

َّمَكََ  تعالى لَََُتكَُنَ َمَاَلمََ َوَعلَ لََُوَكََنََََۚ َتعَ  هََفضَ  يماًَاللَّّ  ﴾١١٣﴿َعلَيَ كََعَظه
، الذي له و قدوتي و أقتدائيالماجستير، أستاذي  دراسةفي  طالبا  و أتقدم بالثناء على ما قدمه لى مشرفي 

 تكلمات تجول في مخيلتنا حتى أصبحكان الموضوع  حينعلى البحث والباحث  -بعد الله تعالى -الفضل

ل ىفأتقدم له ، مرتبة و مؤيدة بالحجج و الاسانيد نتائج مدونةب رسالة و المودة و الامتنان  في العلم بالع 

  .عبد الجليل لهوف نالدكتور عدنامشرفي الق يم الاستاذ 

 



 

كما و أتقدم بوافر التقدير و الاحترام الى عمادة كلية الزراعة جامعة كربلاء المقدسة متمثلة بعميدها 

و ريئس  قسم وقاية النبات الأستاذ المساعد  خضير الجنابي و مساعديه الافاضلالأستاذ الدكتور ثامر 

 المسميات و المقامات. وكافة منتسبيها بمختلف المناصب و الدكتور علي عبد الحسين

 

بكلمه و أخص منهم الاستاذ ولو  قدموه من مساعدهأساتذتي في القسم لما و الشكر ايضا موصول الى 

من  الدكتورة رجاء غازي عبد المحسن لما قدموه لنا عامة  و لي خاصة   بربر و الاستاذلدكتور عقيل نزال ا

 .معلومات لا تثمن بالذهبزرة و احتواء و مؤحب و إ

و المهندس ياسر  شكري وتقديري الى عمي الاستاذ المساعد الدكتور عبد الباسط عباس علي الجنابي

 لمساعدتي لجمع عينات و الصديق م . م محمد كاظم المعموري البهادلي مدير شركة أوراك الزراعية

 .نبات الطماطة

 

 كل التقدير و الحب الى اعضاء لجنة المناقشة لقبولهم ومناقشتهم موضوع رسالتي.

 

 

يها ابقى مقصرا  امام روعتهم مهما نطقت الالسن بأفضالهم وخطت الايدي بوصفهم وجسدت الروح معان

  وجمهالهم اصدقائي في دراسة الماجستير

 

 

 .جميع أفراد عائلتي كل الحب الى أمني و أماني و مأمني بعد الله جل في علاه وتنزه عن من سواه
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                                                                                الخـــلاصة

المنتشرة على عدد من العوائل وتوابعها  Begomovirusهدفت هذه الدراسة الى تحديد أنواع جنس       

 ، Polymerase Chain Reactionمثل   الحديثةالنباتية في محافظة كربلاء باستعمال التقنيات الجزيئية 

Realtime- Polymerase Chain Reaction الطرق هي واهم هذهNext Generation sequencing 

معت عينات مختلفة من نباتات الطماطة من محافظة  في  كربلاء ظهرت عليها اعراض الإصابة الفايروسيهج 

وطريقة مبتكرة في باستعمال العدة التجارية  DNA الـ ص الحامض النووياستخل، 2022-2021موسم النمو 

وطبقت تقنية القاصر( ( NaClOهذه الدراسة هي استخلاص الحامض النووي بمادة هايبوكلوريت الصوديوم 

تستهدف تشخيص ( باستعمال بادئات PCR) Polymerase Chain Reactionتفاعل البلمرة المتسلسل 

-Realtimeبالإضافة الى تقنية تفاعل البلمرة المتسلسل اللحظي  Begomovirusأنواع الجنس الفايروسي 

PCR (RT-PCR ) الجيل التالي لتحديد التسلسل استعملت تقنية كماNext Generation sequencing 

(NGS بطريقة ) Metagenomics .في تشخيص الفايروسات النباتية المرافقة للنباتات المصابة 

الكلي من النباتات المصابة بفايروس  DNAفي استخلاص الـ نجاح الطريقة المبتكرةأظهرت النتائج     

TYLCV لوحده او متبوعا  بتطبيق محلول هيدروكسيد الصوديوم . وكانت طريقتي الاستخلاص باستعمال

 DNAتطبيق عملية ترسيب الـاو مع فقط  من طريقة استعمال الماء المقطرافضل  DNAترسيب الـعملية 

 .المستخلص من النباتات المصابة نفسها DNAحققت العدة التجارية التركيز والنقاوة الأعلى للـ ومن جانب اخر

-PBL1v2040نجاح زوج البادئات  PCRالمصابة باستعمال تقنية  أظهرت نتائج اختبار العينات النباتية     

F   وPAR1c496-R انواع الجنس بعض في الارتباط وتضخيم مناطق محددة من الحامض النووي الخاص ب

Begomovirus بالمقابل لم تنجح بقية البادئات المستعملة في هذا الاختبار في اكتشاف الفايروسات المحددة. 

لمحصولي البطاطا والباميا في أتمام عملية تحديد التسلسل لهما باستعمال  DNAنجاح عينات الـبالرغم من عدم 

سلسلة مقروءات   52,606,000الا ان عينات محصول الطماطة نجحت اذ تم الحصول على  NGSتقنية الـ

 



 

للحصول على إنشاؤها قاعدة نايتروجينية والتي تم  151( باطوال Paired ends readsمزدوجة النهايات )

 .Metagenomics بيانات الـ

وجود العديد من المتجاورات المتداخلة المشابهة للتسلسل المرجعي للجينوم  NGSلقد أظهرت نتائج تقنية الـ    

غطت  ( اذTYLCV) Tomato yellow leaf curl virusالكامل لفايروس تجعد واصفرار أوراق الطماطة 

 قاعدة نايتروجينية 2729وكان مجموع طول تسلسل هذه المتجاورات لهذا الفايروس تسلسلات الجينوم بأكمله 

تنظيم جيني مطابقا  لسلالات ( وذو Monopartiteاحادي الجزء )شريط مفرد حلقي جينوم ذو  التي نتج عنها

بالإضافة الى  ة للفايروسللبرويتنات الست الرئيسة مشفرة رئيس هذا الفايروس وذلك باحتوائه على ستة جينات

 تسلسل العلاقة الوراثية بين أثبات ولقد تم(. Intergenic regionالغير مشفرة مابين الجينات )المنطقة الوراثية 

( وكانت Mildالفايروس نفسه تحديدا  السلالات المعتدلة ) سلالات من الجينوم الكامل لهذا الفايروس مع العديد

( الأكثر تشابه MT583814.1) Tomato yellow leaf curl virus isolate TYLCV-Najafزلة الع

 NCBI-GenBankالجينوم الكامل لهذه السلالة في قاعدة بيانات هذا تم إيداع  %.99.30بنسبه وصلت الى 

 .ON254272.1وتحت الرمز  Tomato yellow leaf curl virus - Mild strain Karbala-1بالاسم 

وجود ظاهرتي إعادة التركيب وإعادة التجميع في جينوم فايروس عدم نتائج الفحص والتحليل عن اشارت  إذ

TYLCV-Mld Karbala-1 المتداخلة لسلالة الفايروس  علما ان المتجاورات المشخص في هذه الدراسة

حقول الطماطة التي شملها المسح. ويعد هذا التسجيل الأول لهذا السلالة في محافظة هذه كانت السائدة في 

 كربلاء، العراق.

بينما كان هنالك ألفا و دلتا شبيه للتابعين  متجاورات متداخلةت او بينت النتائج أيضا عدم وجود مقروءا   

( satDNA β) بيتاتوابع حد لأ( الجينوم الكامل %100غطت بشكل تام ) متجاورات 9و ةمقروء 12,712

( وبنسبة تشابه KM279620.1) Cotton leaf curl Gezira betasatellite isolate Al-Ainوهو 

 بحفظ الجينوم الكامل لهذا التابع في مستوعلذلك  تحليل النشوء والتطورتم تأكيده بنتائج  يوالذ 94.66%

NCBI-GenBank  بالاسمCotton leaf curl Gezira betasatellite isolate Karbala  وتحت الرمز

ON206651.1 .ويعد هذا التسجيل الأول لهذا التابع في العراق 

القطعتين الأولى والثانية  التي تتشابه معمتداخلة ال اتمتجاورال ان هنالك العديد مننتائج بينت ال كما    

(Segment A   وSegment B من جينوم الفايروس )Tomato leaf curl palampur virus   ذو الجينوم

(. كما لوحظ ان هذه المتجاورات تمتلك تنظيما  جينيا  مطابقا  لجينوم هذا الفايروس Bipartiteثنائي الأجزاء )

ة للفايروس بينما ( على ستة جينات رئيسة مشفرة لبرويتنات ستة رئيسSegment Aاذ احتوت القطعة الأولى )

( جينين فقط تشفران لبروتينين بالإضافة الى احتواء القطعتين على Segment Bالثانية )تضمنت القطعة 



 

وبالرغم من تسجيل ودراسة الإصابة بهذا (. Intergenic regionمابين الجينات ) غير مشفرةمناطق 

هو  ةالطماط الداتورة و الخيار الأ ان تشخيصنا له في نبات و القرعفي العراق على نباتات  الفايروس سابقا  

 الأول على مستوى العراق.

 Solanumة روس داخلي ضمن جينوم نبات الطماطلقد تم أيضا في هذه الدراسة تشخيص جينوم في   

lycopersicum اذ أشارت نتائج التشابه لمسودة الجينوم التي تم الحصول عليها الى ان الفايروس المشخص .

كما  % 98.1% مع نسبة تغطية 87.4بنسبه تشابه ( وTVCV) Tobacco vein clearing virusهو 

المشخص في  TVCVتم التجميع النهائي لتسلسل جينوم اكدت نتائج تحليل التشابه والنشوء هذا التشخيص وقد 

مزدوج  DNAكان ذو شريط اذ  ON684329ايداعه ضمن بيانات بنك الجينات تحت الرمز وهذه الدراسة 

أي جينات تشفر  open reading framesضمن أربعة أطر قراءة مفتوحة قاعدة نايتروجينية تت 7760طوله 

 التابع لها.  Solendovirusالمناطق المحافظة النموذجية لجينوم أنواع الجنس 

حشرة الذبابة البيضاء المرافقة لمايتوكوندريا  الكاملالحصول على مسودة الجينوم بالإضافة الى ذلك فقط تم    

 Protein-coding genesجين مشفر للبروتينات  14لنباتات الطماطة المصابة وذلك عن طريق تحديد وجود 

(PCGs) وجود جينين للحامض النووي الرايبوسومي  معRibosomal RNA genes  للوحدة الكبيرة

ان نوع حشرة الذبابة . واكدت هذه النتيجة Transfer RNAجين من الحامض النووي الناقل  22والصغيرة و

أظهرت . وBemisia tabaci MEAM1البيضاء المنتشرة على محصول الطماطة في محافظة كربلاء هو 

ان البادرات الناميه  Real Time-PCRنتائج التشخيص الجزيئي باستعمال تفاعل البلمرة المتسلسل اللحظي 

مما يشير الى إمكانية انتقال هذا  TYLCVمن البذور المعقمة والبذور غير المعقمة كانت مصابة بالفايروس 

 الفايروس بواسطة البذور. 
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                                                                                               المقــدمة: 1

Introduction                                                                            
 445الفايروسية اذ يتضمن  Geminiviridaeالأكبر بين اجناس عائلة  Begomovirusالجنس  ديع       

وتشكل معضمها تهديدا  حقيقيا  للعديد من   Bemisia tabaciنوع تنتقل بواسطة حشرة الذبابة البيضاء  

،  Solanaceae  ،Papilionaceaeالنباتات من ذوات الفلقتين التابعة الى عوائل نباتية مختلفة مثل 

Malvaceae  ،Cucurbitaceae ( وغيرهاvan Regenmortel ،و 1997واخرون  ICTV ،2021 .)

تتميز الإصابة بانواع هذا الجنس بأعراض محددة مثل توقف النمو وتقزم النبات والفسيفساء الصفراء وتتجعد 

ا مشوهة  وفي حالةالأوراق والتفافها  الإصابة الشديدة تكون النباتات متقزمة للغاية وتنتج ثمار 

(Sattar،2012.) 

قت الحاضر العديد من الاساليب والتقنيات في عملية تشخيص الفايروسات مثل المجهر تستعمل في الو        

و  Direct ELISA يالالكتروني والاساليب المعتمدة على الخصائص المصلية للفايروسات مثل طريقت

Sandwich ELISA (enzyme-linked immunosorbent assay) الى الاساليب المعتمدة  بالإضافة

 PCRطرق الـ على تحديد تسلسل القواعد النايتروجينية للاحماض النووية الخاصة بالفايروسات والتي تشمل

 Real-time Polymeraseو  Revverse transcriptase polymerase chian reactionو 

Chian Reaction   وMicroarrays (Mokili ،بالرغم من نج2012واخرون .) اح هذه الأساليب في

خاصة فمثلا الطرق التي تعتمد التشخيص الفايروسات بشكل عام الا ان معظمها لها قيودها او محدداتها 

و   Kapoorالامصال والاحماض النووية تتطلب معرفة مسبقة بطبيعة الفايروسات المراد تشخيصها )

Lipkin،2001 فايروسات الى إيجاد وسائل او تقنيات لل(. لذلك شرع المهتمون في مجال التشخيص الدقيق

. أن هذه Next Generation Sequencing  (NGS)بديلة تتجاوز هذه المحددات والقيود منها تقنية  

التقنية سهلت من عملية اجراء المسح والكشف عن الفايروسات الجديدة او الفايروسات المشخصة مسبقا  من 



 

لك من العوائل التي لا تظهر عليها اعراض الاصابة وبشكل غير لعديد من العوائل وفي بيئات مختلفة وكذل

(. وتعرف هذه التقنية بانها احد تقنيات تحديد تسلسل Firth،2013و  Lipkinمتحيز ورخيص نسبيا  )

 DNAالقواعد النايتروجينية التي تستعمل في تحديد التسلسل المتوازي لشظايا صغيرة متعددة من الـ 

(Rizzo  وBuck ،2012 .) علما  انها تختلف عن سابقاتها بكونها اسرع واكثر انتاج لبيانات تسلسل الحمض

ان  (.2009واخرون، Voelkerding) High-throughputالنووي لذلك تعتبر تقنية عالية الإنتاجية 

الخلايا ط الذي يتم استخلاصه من مختلف يالنووي مزدوج الشر DNAهذه الـتقنية هو الـلالمادة الأولية 

ذو الشريط المفرد الخاص بالجينات وتحويله الى مزدوج الشرائط  mRNAالحية كذلك بالامكان استعمال الـ

وبذلك يتم الحصول على  Complementary DNA (cDNA)باستعمال طريقة الحمض النووي المتمم 

جينوم الكائنات الحية الحمض النووي الخاص بالمناطق المشفرة )الجينات( وتجنب المناطق غير مشفرة في 

(Venter ،و 2001واخرون Mardis،2008لقد استعملت طريقة الـ .)NGS  وبنجاح في تشخيص

فايروسات النبات المعروفة مسبقا  وكذلك اكتشاف العديد من الفايروسات النباتية الجديدة ولاول مرة 

(Adams  وFox ،2016  وPecman ،و 2017واخرون Wright ،2020واخرون.) 

الا ان معرفتنا بانواعه المنتشرة في  Begomovirusوبالرغم من العدد الكبير من الأنواع التابعة للجنس    

البيئة العراقية محدودة جدا . لذلك فان التعرف عليها وتحديد المدى العائلي والتوزيع الجغرافي لها يمكن ان 

جل اختيار الاسلوب الافضل في مكافحتها لذلك يزودنا برؤى جديدة حول تنوعها والعلاقة الوراثية بينها من ا

وتوابعها المنتشرة على عدد من العوائل النباتية  Begomovirusهدفت هذه الدراسة الى تحديد أنواع جنس  

 الحديثة.في محافظة كربلاء وذلك باستعمال التقنيات الجزيئية 

 محاور الدراسة

تظهر عليها اعراض التقزم ، اصفرار العروق، الفسيفساء  بطاطاجمع عينات نباتات طماطة وباميا و (1

 الأصفر، التفاف اوتجعد الأوراق من حقول وبيوت بلاستيكية مختلفة منتشرة في محافظة كربلاء.

 Polymerase Chainمن النباتات المصابة وأجراء تفاعل البلمرة المتسلسل  DNAاستخلاص الـ  (2

Reaction (PCR) صة في تضاعف جين الغلاف البروتيني لانواع الجنس باستعمال بادئات متخص

Begomovirus   وتحديد تسلسل القواعد النايتروجينيةDNA sequencing  لها من اجل التشخيص

 الدقيق للانواع المكتشفة.

 NGSتحديد التسلسل القواعد النايتروجينية للفايروسات المرافقة للنباتات المصابة باستعمال تقنية الـ (3

( لبيانات تسلسلات القواعد النايتروجينية Bioinformatics Analysisلمعلوماتية الحيوية )وتحليل ا

 التي يتم الحصول عليها.



 

المرافقة للنباتات المصابة وتاكيد ذلك  Begomovirusأكتشاف وتشخيص أنواع فايروسات الجنس  (4

 .PCRباستعمال طريقة الـ 

( للفايروسات المشخصة Full genome annotation)دراسة امكانية تحديد وتفسير الجينوم الكامل  (5

 والمكتشفة في عينات النباتات المصابة.

( للفايروسات المكتشفة والمشخصة في Phylogenetic Analysesأجراء تحليل التقارب الوراثي ) (6

 هذه الدراسة. 

انبات البذور الماخوذة عن طريق بواسطة البذور  Begomovirusتقييم انتقال أنواع فايروسات جنس  (7

النباتات المصابة وفحص بادراتها النامية باستعمال التشخيص الجزيئي  منمن ثمار الطماطة النامية 

(PCR وRealtime PCR   الخاص بجنسBegomovirus. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

 

 

 

 

 Literature review: استعراض المراجع                                            2

 Begomovirusجنس : ال2-1

واحدا  من أكثر الاجناس  Geminiviridaeالذي يعود الى عائلة  Begomovirusي عد جنس       

نوع وهو الأكثر بين مجاميع ألفايروسات النباتية ذات الجينوم  445ألفايروسية التي تضم انواعا  مختلفة بلغت 

الذي  saic virusmolden yellow goan Beوقد اشتق اسمه من الحروف الأولى للفايروس  ،DNAالـ

 (. Type species( )ICTV،2021يمثل النوع النموذجي له )

التي تشمل النباتات ثنائية الفلقة لإنتاج العديد من أصبحت تهديدا خطيرا  Begomovirusان أنواع جنس    

 العالم فيمحاصيل الخضروات والجذور والألياف في المناطق الاستوائية وشبه الاستوائية والمعتدلة مختلف 

(ICTV ،2021.) يروسات افأنواع عادة ما تسبب وBegomovirus  عوائلها النباتيةأعراض حادة في ،

م النبات وتشوه الثمار بالإضافة الى تقز الأوراق تجعدوالأصفر والموزائيك الذهبي  الموزائيكبما في ذلك 

 و  African cassava mosaic virusتشمل مسببات الأمراض أعضاء  من أنواع و. لانتاجيةوانخفاض ا

Bean golden mosaic virus و Cotton leaf curl Multan virus (He  ,2020وآخرون.)  كما

تسبب أنواع أخرى امراض اشد خطورة مختلفة مثل مرض موزائيك الكاسافا في دول جنوب الصحراء 

الكبرى الافريقية وأيضا مرض تجعد أوراق القطن في شبه القارة الهندية بالإضافة الى امراض تجعد 

-Navasماش )واصفرار أوراق الطماطة والبابايا واصفرار عروق الباميا والموزائيك الأصفر على ال

Castillo  ،د من المحاصيل مسؤولة عن قدر كبير من الأضرار الاقتصادية للعدي (. كما انها2011واخرون

يروس تجعد اف فمثلا   (.Hull،2014)الكوسا( والكاسافا والقطن )القرع صوليا و ألفاو  ةالمهمة مثل الطماط

 ةصفر الطماطالأموزاييك ال( وفيروس Tomato yellow leaf curl vvirus) ةلطماطا واصفرار اوراق

(Tomato yellow mosaic virusتسبب خسائر اقتصادية كبيرة في جميع أنحاء العالم )   في خصوصا

ترينيداد والجمهورية دولة يروسات منتشرة على نطاق واسع مثل ألفاالبلدان التي أصبحت فيها هذه 

والشرق الوسطى، وكذلك في جميع أنحاء جنوب شرق آسيا أمريكا  دول الدومينيكية والمكسيك وكثير من



 

الفلفل والباذنجان خسارة في المحصول تقدر بنحو ة ون أن تسبب هذه الأمراض في الطماطيمكو، الأوسط

50-60 ٪ (Saxena  وTiwari،2017.)  كذلك تشمل الإصابة العوائل النباتية المتضررة العديد من النباتات

 Zinnia elegans(Das و Cyamopsis tetragonoloba و Hibiscus cannabinusالزينة مثل 

(. بالإضافة الى العديد من النباتات البرية  غير المزروعة 2010واخرون، Kumarو    2008واخرون،

مستودع لمختلف ساخنة لأحداث إعادة التركيب ووالادغال اذ تحولت هذه العوائل النباتية الى بؤرة 

 Mirabilisو  Ageratum conyzoides و Xanthium strumarium المجتمعات ألفايروسية مثالها 

jalapa  (Mubin ،و   2012واخرونKumar ،و   2011واخرونKulshreshtha  ،2017واخرون.) 

طول  وبمعدل غير مغلفة( Pairedمزدوجة )يروسية الكاملة لانواع هذا الجنس بانها ألفاتمتاز الجسيمات 

ذات  (Icosahedral) الوجوه ةمتعددتتكون من قسمين تقريبا  نانومتر 20قطر معدل وتقريبا  نانومتر  38

لوحة او قسيم  22 ( منظمة ومتحدة في Subunitsوحدة فرعية ) 110غير كامل يتالف من شكل تناظري 

(Capsomere)  شكل( 1التي تكون الغلاف البروتيني للجسيمة الكاملة ( )ICTV،2021 .) 

 

 110كامل لجميع الوحدات الفرعية البالغ عددها  تخطيطي( نموذج أ) شكل الجسيمة الكاملة. (:1)الشكل 

(. 2018 ،وآخرون Hesketh)الاساسي تناظر الوضح تالسطوح  ةمتعددضمن جسيمات قفيصة  22في 

التي تظهر وحدات فرعية نموذجية و Geminiviridaeاحد ألانواع التابعة لعائلة الجسيمات المنقاة من  )ب(

 (.2010, وآخرونZhangنانومتر ) هو  50الشريط  مقياسشبه متساوية القياس. 

 تكاثره: تنظيم الجينوم و2-1-1

 ب
 أ 



 

 DNAذات شريط مفرد حلقي من الـجينومات  Begomovirusesتمتلك أنواع فيروسات الجنس      

دول العالم القديم  جميعوينتشر كلأ النوعين في  .(bipartite( أو ثنائية )monopartiteأجزاء أحادية )ب

(Old Worldبين )ما ( في دول العالم الجديدNew World ،معظم الأنواع تكون ذات جينوم ثنائية الأجزاء )

وبالنسبة للفايروسات  (.2015وآخرون،   Brown) جزءذات الجينوم الأحادية المع عدد قليل من الأنواع 

الف  2.6-2.5 بحجم ، كل منهما B-DNAو  A-DNAء ، يشار إليهما باسم اجزجينوم ثنائي الاذات ال

كاثر بشكل مستقل تتأن  Begomovirus ـيروسات الافنواع لا A-DNAمكون ليمكن لو. قاعدة نايتروجينية

تنظيم والجدير بالاشارة الى ان . في النبات العائل لعدوى الجهازيةحداث الا B-DNAمكون الولكنه يتطلب 

 في جينوم الانواع A-DNAمكون يكون مشابه بدرجة كبيرة الى الفي الفيروسات أحادية الجزء  الجينوم

 و  2021واخرون، Olivé -Fialloو  2000، واخرون Bowdoin-Hanley ء )اجزالا ةثنائي

Devendran ،(2)الشكل  (.2022واخرون. 

  

 مفتوحالقراءة القالب  . ي شار إلى Begomovirusالجنس يروساتافلأنواع التنظيم الجينومي  (:2)الشكل 

(open reading frame) أما على الشريط الموجبعلى أنها مشفرة  بالوان مختلفة (V)  على الشريطأو 

مواقع يشار إلى و. الاجزاء ثنائيجينوم ( إذا كان Bأو  A(، مسبوق ا بتسمية المكون )C)السالب التكميلي 

 (2000و آخرون،  Bowdoin-Hanley)بأحرف وأرقام مختلفة  المقابلةات لبروتينالجينات المشفرة ل

وقد تكمن البروتينات في هذا الجنس إما في الشريط الحساس الموجب )الإتجاه الإيجابي( أو في الشريط 

 تشملبروتينات عدة  A-DNAمكون الو جزءاحادي الجينوم عادة ما يشفر و المكمل )الإتجاه السلبي(.

بواسطة والنقل ( Coat proteinغلاف البروتيني )وبروتين ال (Replicase) بروتين النسخ المتماثل

التحكم في التعبير الجيني، ( المسؤولة عن Regulatory proteins) و/أو البروتينات التنظيميةالحشرات 

لها وظائف في  لتيابروتينين مختلفين الى  B-DNAيشفر المكون  بينماوالتغلب على دفاعات المضيف، 



 

أنواع في  B -DNAو  A-DNA ينمكونالشترك وي الحركة داخل وبين الخلايا في النباتات المضيفة.

من التسلسل داخل المنطقة  قاعدة نايتروجينية 200ما يقرب من ألفايروسات ذات الجينوم ثنائي الأجزاء ب

الذي يشبه  loop-Stemوالتي تشتمل تركيب . (common region )المنطقة الشائعة بتسمى التي الجينية 

ا بين أنواع فايروسات الدبوس  تسلسلات متكررة وأيضا  Geminivirusesشعر ويكون محفوظ تمام 

ضمن هذه و (Replicase''( وهي تسلسل التعرف على ارتباط بروتين النسخ ) iterons)ت عرف باسم `` 

الكامل ( لتكرار الحمض النووي oriيعمل كأصل )الذي و( TAATATTAC) اخرالحلقة يوجد تسلسل 

بين أنواع هذا الجنس عند  ويحدث تبادل للمكونات .(Tiwari،2017 و Saxena) في ضفيرة الفيريون

حصول الإصابة المعقدة بأكثر من نوع. والآلية المعتادة التي تسمى بالتركيبة الزائفة 

(Pseudorecombination تتم عن طريق عملية )تعرف باسم "التطعيم المنتظم" اذ يتبرع المكون A 

الذي يتم التقاطه. وينتج عن ذلك تفاعل تابع جديد  B بمنطقته المشتركة من خلال إعادة التركيب إلى المكون

 (.2022واخرون،  Batista) بين مكونين

 B-DNAو  A-DNAبين الـ : القرابة الوراثية 2-1-2

من الجينوم لهما تاريخ تطوري جزيئي متميز للغاية ومن  DNA-Bو  DNA-Aن يالمكونيعتقد ان       

كتابع تم التقاطه  في البداية DNA-Bنشأ جينوم اذ  ،تحت ضغوط مختلفة للغايةتطورا المحتمل أن يكونا 

ا ليصبح وتطور لاحق   جزاءثنائية الا Begomoviruse ـلجميع فيروسات ال جزءمن قبل السلالة أحادية ال

 تحليل النشوء والتطورفي اجراء  DNA-A، لذلك ينصح باستعمال جينوم المكون ا أساسي ا للجينوممكون  

(Phylogenetic analysis وذلك لان هنالك احتمال كبير ان يكون )DNA-B  قد حصل له تبادل بين

ا من ف 133من المعروف أن أكثر من والأنواع والتي ربما تنتج نوع جديد،    جنس يروساتانوع 

Begomovirus لم يتم التعرف حتى الآن  اذ العالم القديم فينشأت  التي جميعها لها جينومات أحادية الجزء

عملية تحليل جينومات هذا الجنس انها يمكن ان ، وقد كشفت أحادية الجزء موطنها العالم الجديد انواععلى 

 Guevara-Riveraو  2010واخرون، Briddonتقسم الى عدة مجاميع وراثية كل منها ذو اصل واحد )

(. ان التقسيم الرئيس يشمل سلالات العالم القديم وسلالات العالم الجديد. علما  ان سلالات 2022واخرون،

إلى مجموعات أفريقية وهندية ويابانية و أخرى آسيوية مع عدد صغير من  هايمكن تقسيمالعالم القديم 

سلالات أمريكا الوسطى  مجاميعتنقسم إلى فسلالات العالم الجديد  هذا المجاميع. أما السلالات تتجمع خارجها

مجموعة واحدة والتي تشمل  الأصغرالمجاميع الرئيسية يوجد عدد من  قسيماتإلى جانب هذه التو والجنوبية.

 legumovirusesبالفيروسات تسمى  الهند وجنوب شرق آسيا فيمن البقوليات العوائل النباتية تصيب 



 

والتي تصيب البطاطا الحلوة  آسيا وأوروباأمريكا و في بعضمن الفيروسات الناشئة أخرى ومجموعة 

 (.2011وآخرون ،  Twarenado و 2009وآخرون ،  Ilyas) sweepoviruses وتسمى  

 Satellites: التوابع 2-1-3

 DNAكون من حمض نووي اما يت( subviral agent( وهو عامل تحت فايروسي )Satelliteالتابع )      

 للعائل المضيفبينهما يعتمد في تكاثره على فايروس رئيسي اثناء حدوث العدوى المشتركة  RNA او

(Roossinck ،1992واخرون; Zhou،2013 و Leeks ،لقد تم 2021واخرون .)من ة أنواع وصف ثلاث

: التابع وهي ( 3)شكل  Begomovirusالحلقي مرافقة لانواع جنس  DNAالـ ذات شريط مفرد من توابع

 Lozano) (Deltasatellite) والتابع دلتا (Alphasatellite) ، التابع ألفا(Betasatellite) بيتا

( ارتباطه بالعديد من فيروسات DNA-β(. لقد عرف عن التابع بيتا )المعروفة سابق ا باسم 2016وأخرون.

Begomovirus  الف قاعدة نايتروجينية تقريب ا وتحتوي  1.3أحادية الجزء في العالم القديم. يبلغ حجمها

، الذي يشفر بروتين يعمل كقامع  βC1( واحد يسمى open reading frameعلى قالب قراءة مفتوح )

(suppressor( لعملية إسكات الجين الخاصة بالعائل المضيف التي يستعملها ضد ألفايروسات )Cui  

( وبالتالي هذا البروتين له تأثير على زيادة ضراوة الإصابة بألفايروس الرئيسي بشكل 2004وآخرون، 

 و Briddonكبير ومن جانب اخر فان بقية تسلسل التابع ليس لها فائدة تذكر للفايروس الرئيسي )

Stanley،2006 التكاثر وفي بعض (. ويعتمد التابع بيتا على ألفايروس الرئيسي او المساعد في عملية

(. ي عتقد أن هذا التابع قد يرتبط ويعمل مع أكثر من فايروس 2003واخرون، Mansoorالأحيان التغليف )

 .مساعد

عادة ما تكون  النسخ المتماثل بشكل مستقلالنوع الثاني من التوابع المشابه للفايروسات النانوية ذات         

 المعروفة سابق ا باسم)والتابع بيتا  Begomovirusحد أنواع الجنس مرتبطه بالاصابة المعقدة المتكونه من ا

DNA-1( )Saunders ،(. ويوجد هنالك على الأقل ثلاثة توابع من النوع ألفا )2000واخرونRosario 

(. الأول يعمل على تحسين طبيعة الاعراض المرضية عند حصول الإصابة المشتركة مع 2013واخرون،

م الضراوة ينظفايروس رئيسي او مساعد ويكون مرافق للتابع بيتا مما يقترح ان يكون له دور اخر يتمثل بت

(. 2011واخرون، Idris) بيتا التابعإلى حد ما، ربما عن طريق تقليل تراكم جزيئات عن طريق خفضها 

ثنائية الأجزاء في دول العالم الجديد  Begomovirusاما الثاني والثالث فقد وجد انهما يرتبطان ببعض انواع 

 (.2010واخرون، Paprotka و 2010واخرون، Romay) فنزويلاومثل البرازيل وكوبا 



 

 قاعدة نايتروجينية تقريبا ويرتبط 700ي حوالالنوع الثالث من التوابع يسمى بالتابع دلتا الذي يبلغ حجمه      

( ، 1997وآخرون،   Dryفي العالم القديم ) زءأحادية الج Begomovirusيروسات فا بانواععليها 

 . بالإضافة الى مجموعة(2012وآخرون،   Fiallo-Olivéي العالم الجديد )جزاء فيروسات ثنائية الأاوف

ألفا، لا يشفر  وبيتا  ينعلى عكس التابع( 2016و آخرون،  (sweepoviruses  ،Lozanoيروسات اف

لتكاثر ة او الرئيسية من االمساعد Begomovirus اتيروسافاحد بحاجة إلى  وهي التابع دلتا لأي بروتين

وجود في معظم الحالات لا يؤثر و  Bemiesa. tabaci حشرة والحركة في النباتات والانتقال عن طريق

يعتمد اذ المساعدة ، الرئيسية او  Begomovirusالأعراض التي تسببها فيروسات ظهور التابع دلتا في 

 و 2021وآخرون،   Ferroالنبات المضيف ) في للفايروس الرئيسيتأثيرها على تراكم الحمض النووي 

Fiallo-Olivé   ،.و 2016وآخرون  Hassan   ،2016وآخرون.) 

 

 

 

 

 

 

 

 الانتقال: 2-1-4

، يبشكل إجباري عن طريق ناقل حشر Begomovirusيروسية التابعة للجنس ألفاتنتقل ألانواع        

أنواع أخرى من صنف حشرات الذباب أو  Bemisia tabaciالذبابة البيضاء غالبا  والذي يمكن أن يكون 

من الافات الرئيسية  تعد B. tabaci خصوصا النوع حشرة الذبابة البيضاءالأبيض. وجدير بالإشارة الى ان 

 يؤدي الى انهيار الانتاج في كثير من المحاصيل الاقتصادية منها القطنقد و المهمة في احداث ضرر كبير 

(. والسبب فيما ورد هو تعدد الاضرار 2011 ،وآخرون De Barroالم )و التبغ في جميع دول الع ةو الطماط

 الى ما يلي: تقسيمهايمكن التي التي تنتج عنها و

  ةمباشرالر اضرالا ➢

تركيب الجينوم (:3شكل )

 لتوابع فايروسات الجنس

Begomovirus 

Amin)  ،2021و آخرون) 



 

من خلال غرز وذلك العصارة النباتية ينتج هذا النوع من الاضرار عن طريقة تغذية الحشرة على        

تتغذى على محتوياته من ل من اجل الوصول الى اوعية اللحاء ورقةأنسجة الأجزاء فمها الثاقبة الماصة في 

في امتصاص عصارة النبات وتستمر الحشرة  (.2016واخرون، Chenالسكريات والأحماض الأمينية )

وهذا التغذية المستمرة ضع البيض وتتزاوج ما تلا تتوقف عن التغذية حتى عند طول فترة حياتها حيثبشراهة 

أنزيمات ويرافق عملية التغذية هذه افراز  مع الاصفرار والتقزم وقلة الحاصل هالنبات وذبول ضعفتسبب 

-Fialloعدم انتظام النمو وتشوه وجفاف وتساقط أزهار ) ينتج عنهتؤثر في العمليات الفسلجية للنبات مما 

Olivé ،2021سلمان، و  2020واخرون.) 

  ةر غير المباشراضرالا ➢

تتساقط التي و Honeyewعند تغذية الحشرة على العصارة االنباتية تسبب الأخيرة افراز ندوة عسلية      

والذي يقود الى التاثير المباشر فطريات والاعفان  نمو وتكاثرتجمع الاتربة وعلى المجموع الخضري مسببة 

ضعف حال سوف يقود الى الوهذا بطبيعة الو التنفس و النتح  على انخفاض كفاءة عمليات البناء الضوئي

 .(2021سلمان، و  Thompso ،2011على مستوى جودة الحاصل و كميته )وعام في النبات ال

 

 

  يروساتألفانقل ر اضرأ ➢

 ألفايروسات النباتيةلعديد من ل فعالالنقل قدرة حشرة الذبابة البيضاء على ال الى الاضرار  يعود هذا النوع من

ظروف البيئية نوع المحصول وال بحسب% 90-50تتراوح بين  كبيرةفي  اقتصاديةخسائر  تسببالتي 

نوع تعود الى  1500 والمعروف عنه ان هنالك. (2011واخرون ، Al-ani)السائدة اثناء حصول الإصابة 

يروسات النباتية منها ألانواع المعقدة ألفاعلى نقل  له القدرةحشرة الذبابة البيضاء، ولكن القليل منها فقط 

( التي Biotypesنمط حيوي ) 40( التي تشمل 2011واخرون، Navas-Castillo) B. tabaci نوعللـ

 ،وآخرون Kareem) (Cryptic speciesللغز )مظهريا  لذلك تسمى بالانواع المبهمة او اه متشابتكون 

يروسات ألفاتنتشر في المناطق الاستوائية وشبه الاستوائية وهي مسؤولة عن نقل العديد من حيث  (،2020

 Begomovirus% منها الى جنس 90فايروس يعود  111اعدادها بأكثر من النباتية التي تقدر 

(Mugerwa ،2018واخرون.)   ات التابعة للجنس فايروس الطريقة النموذجية لنقل عدوتBegomovirus 

بالرغم من وجود نقاش مستمر حول طريقة ( Persistent transmission)هي الطريقة الدائمية او الباقية 

 Circulative) او غير التكاثري( Circulative propegative) نوع التكاثريالمن هذه هل هي النقل 



 

non-propegative ةأوراق الطماطادلة توضح ان على الأقل فايروس تجعد و اصفرار ( الا ان هنالك 

Tomato yellow leaf curl virus  ينتقل بالطريقة الدائمية ويتكاثر في الغدد اللعابية لحشرة الذبابة

 (.2020واخرون، He و  Zhol، 2016و  Wang) البيضاء

 Tomato yellow leaf curl virus  (TYLCV): فايروس 2-2

 : التوزيع الجغرافي والمدى العائلي2-2-1

احد اهم وابرز الفايروسات التي تعود الى ( TYLCVفايروس تجعد واصفرار أوراق الطماطة )يعد       

سجل . و)Lapidot ،2012و  Geminiviridae (Hanssenالمنحدرة من عائلة  Begomovirusجنس 

وقد سمي   1950سنة في هذا الفايروس لأول مرة في وادي الأردن التابع الى الأراضي الفلسطينية المحتلة 

،  Harpazو  Cohen)( tomato yellow topالمرض الناتج عن الإصابة بقمة الطماطة الصفراء )

(. Nour ،1965و  Yassinالفايروس )فريقية التي سجل فيها هذا لاالسودان اول الدول ات كان(. و1964

في العديد من دول  ةعلى محصول الطماط 1980وقد تم رصد وتسجيل هذا الفايروس ايضا في نهاية 

( انه 2006واخرون ) Wuوقد ذكر (. 2000وآخرون،  Accotteالقارتين الامريكيتين و قارة اوربا )

 شديدة الخطورةأحد مسببات الأمراض رعة الذي اصبح بس TYLCVبالرغم من الانتشار السريع لفايروس 

الا في المناطق الاستوائية وشبه الاستوائية والمناطق المعتدلة الدافئة بعد وقت قصير من اكتشافه،  ةللطماط

والتي الأصفر او الموزائيك أولا  ظهور مرض الفسيفساء اذ لوحظ  2006في الصين قبل عام  انه لم يسجل

٪ خلال شهر مارس 90بنسبة إصابة  ةعلى نباتات الطماطكانت احد الاعراض المرضية لهذا الفايروس 

بعد ذلك  TYLCVالصينية والذي اثبت التشخيص الجزيئي انه فايروس  Sungiaoمدينة  في حقول 2006

يروسي تهديد االف الممرضهذا العامل عزل وشخص هذا الفايروس في العديد من المدن الصينية حيث اصبح 

في العراق  TYLCVوينتشر فايروس  ومعدل انتشاره الهائل.النسب العالية للإصابة كبير للزراعة بسبب 

العديد من المحاصيل وابرزها محصول الطماطة المزروعة في البيوت البلاستيكية و على بشكل كبير 

)شكل عديد من دول العالم الدافئة و الاستوائية ينتشر حاليا  في ال(. كما انه 2013المزارع المكشوفة )المولى، 

نوع نباتي  49ومتنوعة حيث انه شخص في اذ يعد من الممرضات التي تمتلك مضيفات عائلية واسعة ( 4

و البطاطا و التبغ  ةوبالأخص الطماط (.2011واخرون، Papayiannis)عائلة نباتية مختلفة  16تعود الى 

 Glick)واللوبيا والباقلاء والقطن والتفاح والقرع والباميا الباذنجان و البطيخ و السمسم و البزاليا  وو الفلفل 

 .(2022aواخرون، Li و 2020واخرون، Prasadو   2020واخرون، Marchant و 2009واخرون،

، الكينوا  Malva parvifloraالادغال كنبات الخباز   كما سجل اصابته للعديد من نباتات

Chenopodium quina  و الرغيلةChenopodium murale  ،ونباتات  (.2014)الجبوري وآخرون 



 

Acalypha australis  وAlcea rosea  وAgastache rugosa و Abelmoschus esculentus   و

Viola prionantha  خلال الفايروسي مخزن للقاح اذ ت عد نباتات الادغال هذه عوائل ثانوية بديلة توفر

يجب أن لذلك من تواجد العوائل النباتية الرئيسية من المحاصيل الحقلية،  الخاليةفترات الموسم النمو وكذلك 

 Liلهذا الفايروس ) لمكافحةعند وضع استراتيجيات اهذه العوائل النباتية البديلة تؤخذ في الاعتبار 

 .(2022bواخرون،

 

تمثل الدوائر  .(TYLCVة )أوراق الطماطواصفرار التوزيع العالمية لفيروس تجعد  ارطةخ(: 4شكل )

 (.EFSA PLH Panel ، 2014 تسجيل الفايروس في تلك الدول )الحمراء 

 

 TYLCVلفايروس الاهمية الاقتصادية  الاعراض المرضية و :2-2-2

 Externalتتميز الإصابة بهذا الفايروس بنوعين من الاعراض تشمل الاعراض الخارجية )        

symptoms( و الاعراض الداخلية )Internal symptoms) ، غالبا  تظهر اعراض الإصابة بهذا

النموات  وتتوضح الاعراض الخارجية على ،(2017، عباس ) عدوىيوم من ال 21-14الفايروس بعد 

اطراف  علىد يعاتنشرالتجو بين عروق الأوراقمااصفرار وجعد مع تالحجم للأوراق بهيئة اختزال بالحديثة 

عند اشتداد الإصابة وCup-like shape.  أس به الكشالأوراق المصابة وتأخذ اتجاه الأعلى لتكون شكل ي

بنسبة تصل الى  تظهر الازهار لكن سرعان ما تسقط قبل عقد الثمارح وتتقزم النباتات المصابة بشكل واض

90 %(Prasad ،2020واخرون.)  مما ينتج عنها نقص كبير في الإنتاج وصغر حجم الثمار مع النضج

(. وترتبط شدة ظهور الاعراض حسب المرحلة 2022واخرون، Padmanabhan  ( )5 المبكر لها )شكل

( 2011واخرون ) Al-Ani اذ أشارالعمرية للعائل و حساسية الصنف المزروع و الظروف الجوية المحيطة 



 

% مسببة  خسائر اقتصادية كبير تصل الى 100الى نسبة الإصابة بهذا الفايروس في العراق قد تصل الى 

ما فيما يخص ايروس نباتات الطماطة في مراحل النمو الأولية. أ% خصوصا  عندما يصيب الف90-50مابين 

 Inclusion( فتحدث في داخل الخلايا اذ تنشأ اجسام دخيلة )Intrenal Symptomsالاعراض الداخلية )

bodies تقع في السايتوبلازم او النواة وهي تكون مختلفة من حيث التراكيب عن المكونات الطبيعية للخلية )

 (. 2017عباس،)  النباتية

 

في احد نباتات الطماطة المزروعة في احد  TYLCVالاعراض الخارجية للإصابة بفايروس  (:5شكل )

 (أ خذت من قبل الباحث) 2022-2021المزارع الصحراوية في محافظة كربلاء خلال موسم النمو 

البيوت البلاستيكية لنبات كما تسبب الإصابة بهذا الفايروس خسائر اقتصادية فادحة في الحقول المكشوفة و 

و جنوب غرب اوربا و افريقيا الاستوائية وجنوب شرق اسيا في كثير من دول الشرق الأوسط  الطماطة

وآخرون  Köklü(. كما اشار 2022واخرون، Li% )100-80وجزر الكاربي اذ تقدر هذه الخسائر 

ة في البيوت البلاستيكية فايروسات فتكا  على محصول الطماطان هذا الفايروس من اكثر الفي تركيا ( 2006)

% بحسب توقيت الإصابة و صنف البذور المزروعة 100و الزراعة المكشوفة مسببة خسائر قد تصل 

مقيدا  حقيقيا  في الأردن في الحقول  TYLCVفضلا عن انتشار وكثافة حشرة الذبابة البيضاء. ويعد فايروس 



 

(. اما في المملكة 2011وآخرون، AL-Abdallatالمكشوفة وتحديدا  وادي الأردن و المساحات المرتفعة )

 خطرة على الطماطة ( ان الإصابة بهذا الفايروس2007) وآخرون Ajlanالعربية السعودية فقد بين 

يمكن ان  TYLCVجدير بالإشارة الى ان فايروس المزروعة في البيوت البلاستيكية و الحقول المكشوفة.

بدوره سوف يشكل الامراض المعقدة التي تقود الى زيادة ظهور يشترك بالاصابة مع فايروسات أخرى وهذا 

وفايروس  TYLCVة بين فايروس تآزريالاعراض المرضية على العائل النباتي. مثلا الإصابة ال

Tomato chlorosis virus على المحصول  يؤدي إلى ارتفاع مؤشر شدة المرض ويسبب خسائر فادحة

 (.2022واخرون، Liالمصاب )

 TYLCVلفايروس  وميالشكل المظهري والتنظيم الجين :2-2-3

)شكل  Begomovirusيمتلك هذا الفايروس معظم الخصائص المظهرية والجينومية المميزة للجنس       

 30*20بحجم ( وPolyhedral particaleالوجوه ) ةمتعدد( منها ان شكل جزيئة الفايروس كروية 6

( يترواح Circular ssDNA)ذو شريط مفرد  DNAيتألف من بحافظة، الجينوم   مغلفةنانومتر غير 

 (.2013وآخرون،  Al-Kuwaiti و ICTV  ،2021قاعدة نتروجينية ) 3000الى  2500 ا بين م طوله

التي تشفر لستة بروتينات فايروسية ( Open reading frames, ORFsستة جينات ) ويتضمن هذا الجينوم

الجين (. يشفر 2022واخرون، Li) C4و  C3و  C2و  C1بالإضافة الى  V2 و V1 تشمليها متعارف عل

V1 انتشار وأيضا يكون مسؤول عن يروسي اتغليف الحمض النووي الفلتكوين الغلاف البروتيني الخاص ب

فيكون مسؤول عن  V2(. اما الجين 2017واخرون، Weiية )نواقل الحشرجسيمات الفايروس بواسطة ال

سكات التشفير لبروتينات الحركة ما بين الخلايا لجسيمات الفايروس بالإضافة الى التشفير لبروتين قامع الا

(RNA silencing suppressor لعمليات )إسكات الجينات بعد النسخو  إسكات الجينات النسخية (Wang 

 Replication-associated) تكاثربروتين الليشفر ف  C1الـ أما الجين (. 2020و  2018واخرون، 

protein ) تسهيل عادة برمجة دورة الخلية والجينوم الفايروسي عن طريق افي تضاعف أساسي الذي له دور

 C2الجين . و(Rolling circle replication( )Basak ،2016) تكرار الدائرة المتداول اجراء عملية

( والذي له دور في اسكات عمليات transcription activator proteinستنساخ )بروتين منشط الاي شفر 

 Lunaوانتشار البروتينات و إشارات حمض الياسمين ) إسكات الجينات النسخية و إسكات الجينات بعد النسخ

يكون مسؤول عن تشفير البروتين  C3اما الجين (. 2016واخرون، Rosas-Diazو  2012واخرون،

مهم في  حيوي( والذي له دور Replication-enhancing proteinبتعزيز او تحسين التكاثر )الخاص 

 DNAوالتي هي عبارة عن الوحدة الفرعية لانزيم تكاثر الـ POLA2مع  يروس من خلال التفاعلاتكاثر الف

دلتا  DNAلانزيم تكاثر الـ POLD2( وأيضا التفاعل مع الوحدة الفرعية DNA polymerase αالفا )



 

(δDNA polymerase ( )Wu ،2021واخرون.)  ان الجينC4  يشفر لبروتين ذو اداور متعددة في

لة الحمض يثموالمساهمة في حركة الفايروس وكذلك قمع عمليات التسبب بظهور الاعراض المرضية 

( RNA silencing) يبيامض النووي الراوإسكات الح (Host DNA methylation) النووي للمضيف

(Luna ،2012واخرون ; Guo  ،2022واخرون .) وموخرا  أظهرت العديد من الدراسات ان جينوم

ذات  إضافيةتشفر لبروتينات أخرى صغيرة  TYLCVروس والتي تشمل فاي geminivirusesفايروسات 

 Zhao و 2022واخرون، Chiu و 2021واخرون، Gong) مختلفة توطين خلوية ووظائف ضراوة أنماط

التي تتمركز في جهاز كولجي  من بين هذه البروتينات الصغيرة V3(. ويعد البروتين 2022واخرون،

( silencing suppressorوجزئيا في الشبكة الاندوبلازمية وله وظائف متعددة تشمل قمع الاسكات )

مراضية للإكمحدد الذي ي عد   C5(. أيضا هنالك بروتين 2022واخرون،  Gongوحركة الفايروس الخلوية )

 الىاضافة (. 2022واخرون، Li و  2022واخرون، Zhao) يبياسكات الحمض النووي الرعملية اومثبط ل

 Intergenic region بالمنطقة مابين الجينات على تسلسل يسمىأيضا الفايروس جينوم يحتوي  ما سبق

(IR)  وهذا التسلسل ضروي في بداية التضاعف و الاستنساخ( في الفايروسBasak ،2016.)  

    

 

 

 

 

 

 

توالت  .(1991وآخرون) Navotلفايروس هو العالم هذا االجينوم الكامل لخصائص ان اول من كشف عن 

-Pérez) الفايروسوالسلالات التابعة لهذا لعزلات اتحديد العديد من تسلسلات  الاكتشافات في بعدها

Padilla  ،فمثلا  تمكن  (.2020وآخرون Al- Kuwaiti ( 2013وآخرون ) تحديد الجينوم الكامل لأول من

في  ةالطماط تصيب محصولالتي  (TYLCV-IRAQ1)مرة في العراق لاحد سلالات هذا الفايروس 

مزارع فايروس ع زلت من هذا المتباينة ل عزلات( من تحديد خمس 2016تمكن كريم )كما محافظة بغداد 

التقارب وتحليل معرفة التشابه والتباين إن  و بابل. مثنىمحافظات النجف و كربلاء و الالطماطة المنتشرة في 

2781 bp 

التركيب الجينومي لفايروس  (:6شكل )

TYLCV (Li ،2022واخرون) 



 

المحددة مثل الجينومية لمناطق بعض اتسلسلات وفقا  لبينها  Phylogenetic analysisالوراثي 

Intergenic region (IR) جين  و( الغلاف البروتينيCoat protein)  و جين التضاعف

(Replication gene )او الجينوم الكامل (Lefeuvre  ،2010وآخرون) . نكاما عنيعطينا فكرة عامة 

  .(2015 ،وآخرون Wang) الفايروسهذا عزلات السلالات او هذه ال بينطبيعة القرابة وتطورها و هانشوء

 TYLCVسلالات فايروس  :2-2-4

وآخرون،  Anfokaلفايروس فمثلا ذكرلتوجد في الوقت الحاضر العديد من السلالات المختلفة التابعة      

( وجود العديد من السلالات المنتشرة بشكل هائل في بلدان البحر الأبيض المتوسط ابرزها 2008)

TYLCV-Mld  وTYLCV-IL  وTYLCSV  كما سجلت سلالات أخرى تابعة لنفس الفايروس في

 (.2008وآخرون،  Khan و 2004وآخرون،  Bananej) TYLCV-OMوعمان  TYLCV-IR ايران

( من 2021(. وقد تمكن العابدي )2004واخرون، Cui) TYLCCNVبالإضافة الى السلالة الصينية 

 .TYLCV-Mildاكتشاف وتحديد الجينوم الكامل ولأول مرة في العراق لسلالة 

  TYLCV( فايروس  Mutations( وطفرات )Recombination)إعادة تركيب : 2-2-5

 TYLCVومنها فايروس  Begomovirusالتابعة لجنس مثل جميع الفيروسات ، تتطور الفيروسات       

مدى واسع للتكيف مع  ية عاليةقابلتمتلك لذلك فهي ات الوراثية، بسرعة من خلال إعادة التركيب والطفر

 ،العوائل النباتيةهذا، بالإضافة إلى القدرة على إصابة مجموعة واسعة من  المختلفة ، متنوع من البيئاتو

 و Lefeuvre) المقاومةقدرتها على الحفاظ على  هذه العوائليجعل من الصعب على  مما

Moriones،2015 .) ي النباتالعائل في للفايروسات مختلطة ال الاصابةتركيب من الإعادة عملية تنشأ

(Monci،2002 .)  ناتجة عن عملية إعادة التركيب للفايروس سلالة مؤتلفة تسجيل ظهور ، تم مؤخرا

TYLCV قاعدة نايتروجينة 124حتوي على منطقة صغيرة تبلغ بحيث ان جينوم هذه السلالة الجديدة ي 

(. كما Panno،2018) Tomato yellow leaf curl Sardinia virus هوآخرفايروسي مشتقة من نوع 

(. Fiallo-Olivé،2019في البرتغال ) TYLCVعاد تركيبها للفايروس م سلالة أخرى مماثلةتم تسجيل 

التي يتبعها الانتقاء الطبيعي والانحراف الجيني، ولكن إعادة ات الوراثية أنه ليس فقط الطفرولقد ثبت 

-TYLCV (Díaz بين سلالات الفايروسالتركيب بين الأنواع هي المسؤولة عن الاختلاف الجيني 

Pendón،2019 وان نسبة هذه  هي مصدر آخر للاختلاف في الجينوم الفيروسي(. وت عد الطفرة الوراثية

-RNAانزيم  التكرار بوساطةعالية جدا بسبب الأخطاء المرافقة لعملية  RNAالطفرات في فايروسات الـ

dependent RNA polymerases. اما في حالة فايروسات الـDNA  مثل فايروسTYLCV  حيث

الخاصة بالعائل تكون نسبة حدوث  DNA polymerasesعملية التكرار تحدث بواسطة مساعدة انزيم 



 

الطفرات الوراثية منخفضة بسبب فعالية التدقيق المتبعة في داخل النبات. وبالرغم من ذلك، يوجد العديد من 

 TYLCVق مع هذا الطرح اذ لوحظ نسبة عالية من التباين في مجتمعات فايروس الدراسات التي لا تتواف

(. جدير Marchant ،2020و   Ge،2007كنتيجة مباشرة لحصول الطفرات الوراثية في هذه المجتمعات )

بالإشارة الى ان مجتمعات هذا الفايروس التي تم الحصول عليها من حشرة الذبابة البيضاء ذات تباين وراثي 

الي مقارنة بتلك المجتمعات التي عزلت من نباتات الطماطة المصابة مما يشير الى حدوث طفرات وراثية ع

 (. Yang،2017بنسبة اعلى في حشرة الذبابة البيضاء )

  

 Tomato leaf curl Palampur virus  (ToLCPalV): فايروس 2-3

من عائلة  Begomovirus( التي تعود الى جنس Old Worldمن فايروسات العالم القديم ) وهو        

Geminiveridae  ذو جينوم حلقي بشريط مفرد نوعsingle strandDNA  قاعدة  5500وبحجم

. DNA-Bو  DNA-Aباسم  هالمعروف( وbipartite) او قطعتين يتكون من مكونيننايتروجينية تقريبا  و 

جينات مختلفة تشمل  6ة نايتروجينية تتضمن قاعد 2756( من Segment DNA-Aتتكون القطعة الأولى )

 Coatلتكوين الغلاف البروتيني  AV1و جين  Precoat proteinالذي يشفر لانتاج بروتين  AV2جين 

protein  وجينAC3  الخاص ببروتين تحسين التكاثرReplication enhancer protein  وجينAC2 

 Replication associatedبروتين التكاثر الذي يشفر ل AC1وجين  AC2 proteinلانتاج بروتين 

protein  وأخيرا  جينAC4  الخاص بإنتاج بروتينAC4 protein بالمقابل تتكون القطعة الثانية .

(DNA-B من )قاعدة نايتروجينية تشتمل غالبا  على جينين هما جين  2720BV1  الخاص بإنتاج بروتين

Nuclear shuttle protein  وجينBC1  الذي يشفر لانتاج بروتين الحركةMovement protein 

تسمى  قاعدة نايتروجينية 200يبلغ حوالي من القواعد النايتروجينية  تشابهتسلسل مب هاتان القطعتانشترك وت

( بتسلسل conserved stem-loopالتي تشتمل على التسلسل المحافظ  ) بين الجينات المنطقة المشتركة

5′-TAATATTAC-3′ منشأ التضاعف أو أصل التضاعفواقعة في منطقة اصل ال(ICTV ،2020). 

صوليا ألفاووالبطيخ والرقي  و القرعيروس مدى عائلي واسع مثل محصول الطماطة والخيار لفاايصيب هذا 

مسببا  لها  توقف النمو وتجعد الأوراق مع اصفرار وتثخن العروق مع تشوه   والعديد من أنواع القرعيات

 و 2013واخرون، Heydarnejad و 2011واخرون، Gaikwad( ) 7 وصغر حجم الثمار )شكل

Manmohan ،2020واخرون.) 

 



 

 

 واخرون ToLCPalV (Manmohan(: الاعراض المرضية النموذجية التي يسببها فايروس 7شكل )

،2020 .) 

 

 Endogenous pararetroviruses (EPRVs): الفايروسات الداخلية العكسية 2-4

في % من المناطق غير المشفرة 95-90النباتات يمتلك نسب هائلة تتراوح بين ان جينوم العديد من       

المناطق يعتقد ان (. وHeslop-Harrison  ،2000ضئيلة ) هاالجينات المشفرة التي تكون نسبب حين مناطق

انها غير  اذ(، Schmidt ،1998و  Heslop-Harrisonفق  )امض نووي مراانها ح هذهمشفرة الغير 

فيما بعد وجد ان لهذه التسلسلات دور مهم على هيكلية و لكن نشطة ولا تخضع لأي عملية استنساخ ابدا  و

مض النووي و الكروموسومات اضافة  الى تحزم الكروموسومات و تحوير البروتينات و التعبير اتكوين الح

المناطق المشفرة )الجينات( ضد ظروف  دور مهم في حماية اان لهكما الجيني و إعادة التركيب الوراثي 

مشفرة الدراسات عديدة ان هذه المناطق غير  ت(. لقد اثبتAlisawi،2019الاجهاد التي يتعرض لها النبات )

لفترة طويلة من الزمن ان الجينوم الفايروسي لا تشمل جينومات فايروسات، بالرغم من الاعتقاد السابق و

جد في العاثيات البكتيرية يستطيع التداخل والاندماج مع جي نوم العائل النباتي على عكس ما و 

Bacteriophages  و الفايروسات الحيوانيةAnimal viruses اذ تم التوصل الى هذه الحقيقة من .

مصدرين مختلفين وهما كيفية حدوث الإصابة بهذه الفايروسات اذ ان المتعارف عليه ان الإصابة الفايروسية 

انتقال جسيمات الفايروس من خارج العائل الى داخله لكن الغريب في هذه الفايروسات هي تحدث عند 

مقدرتها على احداث الإصابة تحت ظروف معينة وتحويل النبات من سليم الى مريض بالرغم من عدم 

لتطور كذلك ا ،وجودها خارج العائل مما يشير الى انها موجودة أصلا بشكل مدمج مع جينوم العائل النباتي



 

 Next generationالكبير في طرق وتقنيات التشخيص الجزيئي خصوصا  تقنية الجيل التالي 

sequencing  (NGS والتي مكنت العلماء من تحديد تسلسل عدة فايروسات في أماكن محددة من جينوم )

ايروسات لقد وجد ان هذه الف(. Clusters( )Alisawi ،2019عوائل نباتية مختلفة على شكل تجمعات )

،  Caulimovirus  ،Tungrovirus  ،Soymovirusتشمل عدة اجناس الداخلية العكسية تعود الى 

Cavemovirus  ،Solendovirus ،Petuvirus ، Badnavirus ،Rosadnavirus  ،

Florendovirus عائلة فايروس موزائيك القرنابيط  التي تعود الىCaulimoviridea  وقد لوحظ ان

وآخرون،  Geeringالنباتي )جينوم العائل عالية على الارتباط بالقدرة اللها فايروسات معظم هذه الاجناس 

يكون تضاعفها بطريقة الذي  DNAيمتاز جينوم هذه الفايروسات بانه مزدوج الشريط من نوع الـ.(. 2014

على اذ انها تدخل العائل النباتي مثل هذه الفايروسات لالاستنساخ العكسي وهي طريقة فريدة من نوعها في 

تندمج مع جينوم العائل ومرة أخرى لترتبط  DNAفيما بعد الى  ثم mRNAوتتحول الى  DNAهيئة 

 النباتي في نواة الخلية المضيفة فتكون بذلك جرء ثابت ينتقل الى الأجيال المتعاقبة بالتوارث الجيني الخلوي

(Geering  ،2014وآخرون) . بعمليات  البدءبعض هذه الفايروسات لها القابلية على وقد تبين لاحقا ان

الى الخاص بها  DNA الـ تحوليل Revers transcriptionالتضاعف بطريقة الاستنساخ العكسي 

mRNA  ثم الىDNA والتي بدورها  جسيمة فايروسية مع غلافها البروتيني من اجل بناء تارة  أخرى

ول النبات الحامل حفتجينوم العائل النباتي ابة للعائل المضيف السليم خلال فترة سكون صلاإ تسبب حدوث

فايروس شفافية  شملتفايروسات  ثةثلا ولقد تم اثبات حصول هذه الظاهرة معمن سليم الى مصاب. لها 

فايروس تخطط الموز و  Petuvirusمن جنس  Petunia vein clearing virusعروق البيتونيا 

Banana streak virus  من جنسBadnavirus فايروس شفافية عروق التبغ وTobacco vein 

clearing virus  من جنسSoymovirus (Alisawi ،2019.) ثبتت الدراسات ان الفايروسات أيضا ا

يحتوي على قطع واسعة من  ةالطماطت فمثلا وجد ان جينوم نباالعكسية موجود بكثرة في العائلة الباذنجانية 

سمى العكسي المداخلي الفايروس على الوالتي تحتوي  Repetitive sequencesالتسلسلات المتكررة 

LycEPRV (Endogenous pararetroviruses اذ )ةوجد في أنواع الطماط Solanum 

lycopersicum   وSolanum habrochaites  التي شخصت العكسية يشبه كثيرا  الفايروسات والذي

 (.2007وآخرون،  Staginnusفي نبات التبغ )

تحتاج الى جدير بالذكر الى ان حدوث هذا التحول لهذه الفايروسات من حالة السكون الى حالة النشاط        

لماء، التقليم الجائر، مثل ارتفاع درجات الحراراة، قلة ايتعرض لها النبات المصاب بها اجهاد خاصة  ظروف

-Richert و 2002وآخرون، Harper) وغيرهاعملية التقسـية المصاحبة لعملية الزراعة النسيجية 

Poggeler  ،2021العابدي،و  2003وآخرون .) 
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الانتشار المحتمل  لتقليلخطوة حاسمة  TYLCV فايروسعد الاكتشاف المبكر والتشخيص الدقيق لـي         

ا أساسي ا لإدارة  تخصصةالحساسة والمالتشخيص يعد تطبيق أساليب . ووتقليل الخسائرصابة للأ  أمر 

TYLCV لقد كانت الطريقة التقليدية في الكشف عن الإصابة بفايروس .TYLCV   من خلال هي

ممكن ا فقط بعد حدوث ضرر كبير بالفعل للمحصول غالب ا ما يكون هذا  والتي الملاحظة البصرية للأعراض

المزرعة من ، ويمكن للشخص المدرب فحص عدد النباتات في الحقل عن طريق المشي على طول المصاب

ولكن من المعروف عنه ان الإصابة ببعض . ( 2022bواخرون، Liاجل تحديد النباتات المصابة )

ة الى ان هنالك وجود سلالات أو فايروسات نباتية الفايروسات لا تسبب ظهور إصابة واضحة بالإضاف

مختلفة تسبب ظهور اعراض متشابه على العائل نفسه، وفي بعض الأحيان تظهر اعراض مرضية مشابهة 

للاعراض الإصابة ألفايروسية ولكنها تكون ناتجة عن اختلاف الظروف البيئية او نقص بعض العناصر 

 يروسات النباتافال تشخيصلوالتقنيات طرق المن  عديدتم تطوير ال(. لهذا Awasthi،2020الغذائية الخ )

المصلية و  طرقوال ،الالكتروني المجهرب فحصالالنباتات الكاشفة، و هالا، مث TYLCVومنها فايروس 

الاسهاب في تم (. و سوف ي2008واخرون، Lopez و 2004واخرون، Webster) الجزيئيةالتقنيات 

 الفايروسات النباتية باعتبارها ذات علاقة بدراستنا هذه:تشخيص التقنيات الجزيئية في مراجعة 

 

 تقنيات الجزيئية في تشخيص الفايروسات النباتيةال :2-5-1

ة للمسببات المرضية بصورة عامة النووي الاحماض هوالتشخيص الجزيئي  تقنيات أن أساس عمل       

% من 95-90الجينوم الذي يمثل  في او جين منطقة أي استهداف يمكنهااذ  ،ومن ضمنها الفايروسات

بديلا ناجحا عن الطرق المصلية في  الجزيئية تقنياتال تطبيق يمكن. وحاليا  الجسيمة الكاملة للفايروس

وموخرا  يروساتاللف الوراثية المعلومات تتوفر عندماوذلك  يروسيةألفا النباتية الأمراض من العديد تشخيص

عمال است أن (.Hadidi،2019تم تطوير هذا التقنيات من اجل تطبيقها حتى وان لم تتوفر هذه المعلومات )

وحاليا  تتوفر العديد  العالية والحساسية الدقة بسبب شائع بشكلالطرق الجزيئية في الوقت الحاضر اصبح 

 (:2021و سلمان، 2014واخرون، Jeongمن التقنيات التشخيص الجزيئي للفايروسات )

 

 

 Polymerase Chain Reaction (PCR)اولاً: تفاعل البلمرة المتسلسل 

 Mullisالجزيئية بشكل كبيرجدا  بعد ابتكار العالم التشخيصية ودقة التقنيات حساسية لقد تطورت        

 Polymerase Chain Reactionلطريقة أطلقوا عليها تقنية تفاعل البلمرة المتسلسل  (1986وآخرون )



 

والتي أساس عملها هو في تضخيم او عمل ملايين النسخ المتشابه لمنطقة وراثية او جين معين في تسلسل 

العالية لهذه والحساسية  والتخصصالتنفيذ سرعة  إن  الحامض النووي حتى وإن كان تركيزه منخفضا  جدا . 

الاستنساخ  العديد من التطبيقات مثلة ولها جزيئيللأبحاث الكأحد التقنيات الأساسية ا جعلته التقنية التشخيصية

. (2016واخرون، Boonham) والطفرات ، التلاعب الجيني ، تحليل التعبير الجيني ، التنميط الجيني ،

عن  ومنها الأمراض مسببات العديد من لكشف عنفعالة في اكأداة تشخيصية يعتبر بالإضافة إلى ذلك 

اذ استعمل وبنجاح في تشخيص ألفايروسات ذات الحمض  (.2020واخرون، Rubioفيروسات النبات )

و  Geminivirusو  Badnavirusو  Cauliomvirus( مثل أنواع الاجناس DNAالنووي )

Nanovirus ،مكوك واخرون(و 2008 Uyeda و Masuta،2015 ولتنفيذ هذه التقنية يتطلب الامر .)

( Primer Pair( كما نحتاج زوج من البادئات )RNA او  DNAالاحماض النووية )اولا استخلاص 

نيوكليوتيدة تكون مكمله بشكل عكسي لقطعة من الحمض النووي  22-15والتي هي عبارة عن سلسلة بطول 

ومكونات التفاعل الاخرى مع تطبيق  Taq polymeraseانزيم النسخ  المراد تضخيمه، كذلك يجب اضافة

( بين Denaturationدورات تفاعل بدرجات حرارة مختلفة تتكون من ثلاثة خطوات تبدأ بفك الارتباط )

بمدد زمينة مختلفة ثم خفظ درجة الحرارة  م̊ 95-94عن طريق رفع درجة الحرارة بين  DNAشريطي الـ

اجل التصاق من  م̊ 75و  45اعتمادا  على طول البادئات ونوع القواعد المكونة لها  الى ما بين 

(Annealing( البادئات بالمناطق المستهدفة وبعدها تمدد )Extension بناء الشريط المتمم الذي يكون )

ولمدة زمنية محددة تعتمد على طول المنطقة المستهدفة.  م̊ 72امتدادا  للبادئات وذلك برفع درجة الحرارة الى 

 بالإضافة الى وجود خطوة  فك الارتباط أوليةمرة   40الى  30إن هذه الخطوات الثلاث تتكرر ما بين 

(Initial Denaturation تسبق هذه الدورات وأيضا خطوة )نهائية تمدد (Final Extension)  بعد انتهاء

على  DNAهذه الدورات. وبعد انتهاء التفاعل يتم التحقق من النتائج بعملية تسمى بالترحيل الكهربائي للـ

بروميد الاثيديوم او من القطب السالب الى القطب الموجب ويتم إضافة صبغة وسط هلام الاكروز وترحيله 

بالحامض النووي المضاعف وتجعله مرئي بعد تسليط   صبغة ملائمة أخرى الى الوسط من اجل ان ترتبط

 (. 2021سلمان، و 1988واخرون، Saikiالاشعة فوق البنفسجية عليها )

تم تطوير تقنية متخصصة  RNAة ذات الحامض النووي نوع ولغرض تشخيص الفايروسات النباتي      

 RNAعلى بناء سلسلة مكملة للشريط الـ تعملالتي DNA (Complementary DNA )تسمى اكمال الـ

 Reverse Transcripaseالمفرد وتحويله الى شريط مزدوج بواسطة انزيم النسخ العكسي الذي يسمى  

(RTقبل البدء بتطبيق تقنية الـ ) PCR كما ضخيم الجين أو المنطقة الوراثية المرغوبة في جينوم ألفايرس لت

 Reverse transcription ويطلق على هذه العملية بتفاعل البلمرة المتسلسل العكسي  هو موصوف أعلاه

polymerase chain reaction  (RT-PCR( )King،2010.)  وبسبب حساسية وتخصص هذه الطريقة



 

 RNAوموثوقيتها ورخصها فقد استعملت بنجاح في تشخيص العديد من ألفايروسات النباتية ذات جينوم الـ

 Potato leaf roll virus  (Peterو  Potato virus S و Potato virus X مثل ألفايروسات

المتسلسل  البلمرةتفاعل  طريقة تعدوبشكل عام (. 2012واخرون، Dryginو  2009و 2008واخرون،

والتي  (2020واخرون، Rubio)في الوقت الحاضر  المستعملةالجزيئي التشخيص  تقنيات لمعظم ا  أساس

طريقة تفاعل البلمرة المتسلسل المتداخل و  Multiplex PCRالمتعدد  طريقة تفاعل البلمرة المتسلسلمنها 

Nested PCR لحظي طريقة تفاعل البلمرة المتسلسل ال وReal-time PCR  (،و 2021سلمان Green 

 (. Sambrook،2019و 

تقسم الى  TYLCVوفي الوقت الحاضر، ابرز الطرق الجزيئية التي تستعمل في تشخيص فايروس       

 PCRمثالها طريقة   تضخيم متساوي الحرارةقسمين رئيسين هما طرق تفاعل البلمرة المتسلسل و طرق ال

  Loop-mediated isothermal amplification( وRCA) Rolling circle amplificationو 

(LAMP) و Recombinase polymerase amplification  (RPA)  تسلسلبالإضافة الى تقنية 

التي تشمل  Geminivirusesيروسات اأحدثت ثورة في اكتشاف وتوصيف ف( التي NGS) الجيل التالي

 .(8)شكل  ( 2022bواخرون، Li) TYLCVفايروس 



 

 

و آخرون،  TYLCV) (Liفي تشخيص فايروس  المستعملةابرزالطرق الجزيئية (: مخطط 8شكل )

2022) 

 

 

 

 

 

 RNAو DNAتحديد تسلسل الاحماض النووية  ثانياً:

التي ومض النووي وبنيته الإجمالية ااكتشاف الحالجهود الحثيثة من قبل عدد كبير من العلماء حول بعد     

تحديد التفاصيل من الضروري اصبح ،  1953عام  Crickو  Watsonالعالمان تكللت بالنجاح من قبل 

بعد هذا الاكتشاف العظيم ن علماء الحياة مباشرة قالعجيب اذ ايالحيوي كل لهذا المركب الدقيقة وأنماط الهي

مسببات للعديد من المشاكل الحيوية ومنها يمكن أن توفر نظرة ثاقبة  ص هذا المركبئخصا ةمعرف ن  أ



 

تم تحقيق لقد و. على العديد من الكائنات الحية التي تشمل العوائل النباتية الأمراض المسؤولة عن العدوى

بآليات عديدة تعاقبت على مختلفة  تقنياتعمال باستعن طريق تحديد تسلسل الاحماض النووية ذلك بنجاح 

 :(2021)سلمان، ثلاثة أجيال

 

  First generation sequencingطريقة الجيل الأول  ➢

  و  Sangerتسلسل الاحماض النووية هما العالمان تحديد ان اول من وضع الحجر الأساس في مجال         

Coulson   بكتيريا الإشريكية القولونيةعاثي تحديد تسلسل في بالتاريخ ولأول مرة  1975نجحوا في العام اذ 

(bacteriophage Escherichia coli بعد تطويرهم طريقة ) إنهاء السلسلةخاصة اطلقوا عليها تسمية 

Chain-termination  والتي عرفت لاحقا  بطريقةSanger Sequencing   عدة خطوات تشمل وتتضمن

انزيم  ةأربعة أنابيب في كل أنبوببالتساوي ويوزع في ثم يقسم  المستخلصمض النووي امسخ الحتنقية و

 dNTP لحمض النووي  جنب ا إلى جنب مع الأربعة النيوكليوتيدات العادية( لTaq polymeraseالنسخ )

( التي تشمل ddNTP) dideoxynucleotidesنيوكليوتيدات خاصة تعرف بـ يتم إضافة واحد من أربعة و

ddATP   وأ ddCTP أو ddGTP  وأ ddTTP لبناء هي كمناذ تعمل  لكل انبوبة من الانابيب الاربعة

وهذا يؤدي الى . هذه النقطة في DNAامتداد خيط اذا ارتبطت فانها تعمل على انهاء بناء حيث سلسلة، لا

تمت اضافته في كل  ddNTPباطوال مختلفة وباعتبار أن  نوعا  واحدا  فقط من  DNA من الـ انتاج قطع

حارة مخصصة لكل نوع من  انبوبة لذلك اصبح معروف نهاية كل قطعة مضاعفة والتي يتم وضعها في

هلام الاكاروز ومن ثم اجراء الترحيل الكهربائي واعتمادا على ترتيب القطع في ddNTP الأنواع الأربعة للـ

هذه  يرطولقد تم ت .DNA في كل حارة يتم تحديد تسلسل الحامض النووي الـ النيوكليوتيدات المنهيةوأنواع 

وذلك بدمج او لصق  اوتوماتيكي من اجل دراسة وتحليل عدد اكثر من العيناتواستعملت بشكل لاحقا   لتقنيةا

 ddNTP النيوكليوتيدات المنهية( بكل نوع من Fluorescent labelsواسمات مشعة ذات الوان مختلفة )

لملونة بعد تحفيزها على اطلاقة ا ddNTPs ويمكن قراءةبحيث تكون كل واحدة منها بلون خاص مميز 

والتقاط هذه الإشارات الملونة بواسطة كامرات حساسة وسمح هذا التطور الليزر لورية بواسطةالاشعة الف

( وينتج تسلسلات او قراءات بطول من 1986واخرون، Smithفي اجراء هذه الطريقة في انبوبة واحدة )

هي الجيل الأول ضمن تقنيات تحديد تسلسل  تقنية(. ولقد تم اعتبار هذه ال9 نيوكليوتيدة )شكل 750الى  300

القواعد النايتروجينية للاحماض النووية باعتبارها أول الاختراعات المستعملة في هذا المجال وكانت الوحيدة 

(. وبرغم هذه المميزات الا أن ها تحتاج فترة Chain،2016و  Heather) تقريبا  سنة  30المعروفة لمدة 

يذيها وأيضا تكلفتها العالية خصوصا  عند تطبيقها على نطاق واسع لذلك أصبحت هذه زمنية طويلة نسبيا  لتنف

 . وتطوير تقنيات اخرىالمحددات حافزا  للمتخصصين من اجل إيجاد 



 

 

  (2005و آخرون،  (SequencingSanger  Hames(: مخطط توضيحي لطريقة 9شكل )

 

 

 

 

 

  Second generation sequencingطرق الجيل الثاني  ➢

تسلسل الجيل يوجد في الوقت الحاضر العديد من التقنيات المستعملة ضمن الجيل الثاني والتي تسمى     

ا بو، Next generation sequencing (NGS) التالي  التوازي على نطاق واسع طرق يشار إليه أيض 

Massively parallel sequencing  ، الإنتاجية العالية او التسلسل ذوsequencing High 

throughput أو التسلسل العميق sequencing  Deepمن إنتاجية جدابشكل كبير، اذ انها سببت الزيادة و 

قاعدة  400الى  25القراءات التسلسلية باطوال بين  مليارات اوملايين  القواعد النايتروجينية الى تسلسلات

 Barba) مقارنة بالطرق السابقةنايتروجينية وبنفس الوقت تقليل الوقت المطلوب والتكلفة بشكل كبير 

التي  ويوجد حاليا العديد من الشركات المتخصصة. ( Lehman،2019و  Mahonو  2014واخرون،

 وPyrosequencing 454 و Ion PGM Sequencingمثل طرق تسلسل الجيل التالي  تستعمل

SOLiD Sequencing وIllumina  تطور الأساليب المتبعة تختلف بين هذه الشركات والتي ي ن  أ، علما



 

 التي استعملت في دراستنا Illuminaتقنية شركة فيما يلي نظرة عامة على وباستمرار  اداوها يتحسن و

 :الحالية

• Illumina  

-Sequencing-byحديد التسلسل بالتوليف او التجميع طريقة ت Illumina عمل شركة تست    

Synthesis  (SBS) سواء كانت الـشظايا الحمض النووي  ثبيتيتم ت اذ (10 )شكلDNA  او الـRNA  

 عملية تضخيم اومضاعفة بواسطة الـ تنفيذبعدها يتم بادئات وعلى خلية تدفق مع المقطعة بواسطة انزيمات 

PCR  النيوكليوتيدات المنهيةمن بأربعة أنواع  هايتم غسلالتي و مجموعاتفي لإنتاج نسخ متعددة من الهدف 

خاصة لكل نوع منها. ان هذه النيوكليوتيدات ترتبط مشعة ذات الوان او صبغات فلورية واسمات ب المرتبطة

هذه تتنافس  البوليميريز الحمض النوويبوجود انزيم والمثبته  شظايا الحمض النووي المقطعةعكسيا  ب

علمة الذي وتصوير الموقع  شعة الفلوريةالليزرلإثارة الأ شعةا ويستعملعلى مواقع الربط  النيوكليوتيدات الم 

 وتكون وتكرار العملية. فلوريةتتم إزالة الصبغة الوبواسطة كامرات حساسة  على خلية التدفقتنطلق منه 

 تنفذ في الجهازبواسطة عدد الدورات التي  هيتم تحديد الذينفسه الناتجة بالطول المتسلسلة  قراءاتجميع ال

الجزء المستهدف من الحمض يتم تحديد تسلسل ،  Pair endالنهاية المزدوجة التسلسل المسماة بفي عملية 

الجودة  ةيولد قراءتين عالي الاتجاه العكسي مما تسلسلها فيتحديد في الاتجاه الأمامي ثم يتم طيها و النووي

وتقدم هذه الشركة العديد من الخدمات المتعلقة بمجال تحديد تسلسل  .ةواحدحامض نووي  شظية لقطعة او

والتي من خلالها  Whole genome sequencingالاحماض النووية منها تحديد تسلسل الجينوم الكامل 

واعد النايتروجينية التي تشمل المناطق المشفرة )الجينات( والمناطق غير يتم التعرف على تسلسل جميع الق

والذي من خلاله يتم التعرف على  Transcriptome . وأيضا هنالك تحديد الـلجينوم الكائن الحيالمشفرة 

وغيرها من أنواع     mRNAو     tRNAو    rRNA التي تتضمن RNAالـجزيئات تسلسل جميع 

الكائن الحي. ويستفاد من هذه الطريقة في تحديد التعبير الجيني   التي يتم إنتاجها في  ةغير المشفر RNAالـ

المسؤولة عن انتاج البروتينات والتي من خلالها يتم تحديد أي  mRNAاعتمادا على نشاط وكثافة انتاج الـ 

ة التي تعيش بها تلك من الجينات النشطة واي منها غير النشط اعتمادا على الظروف أو البيئ

 (.Illumina ،2022 و 2020واخرون،Rubio  و Thorburn)  ،2016الكائنات

 



 

 

-Sequencing-byالتوليف او التجميع بالتسلسل تحديد مخطط توضيحي لطريقة (: 10شكل )

Synthesis (www. Illumina.com) 

 Third generation sequencing لثالجيل الثاق طر ➢

ومبدأعملها يعتمد  هذه الطرق الاحدث في مجال تحديد تسلسل القواعد النايتروجينية للاحماض النووية دعت     

اللحظي والتسلسل ا Single molecule sequencing (SMS)على تحديد تسلسل الجزيئة المفردة 

Real-time sequencing من الاحماض النووية تسلسل الجزيئات المفردة تحديد على  تهاقدروتمتاز ب

 ةالمشترك  PCRبواسطة طريقة الـ مض النوويا، مما يلغي الحاجة إلى تضخيم الحRNAو الـ DNAالـ

ة وأيضا سرعتها تكون عالية اذ تحتاج اقل من يوم مع إنتاج لتسلسلات او قراءات بين جميع التقنيات السابق

 قاعدة نايتروجينية كما ان لها القدرة 100.000وبعضها يتجاوز  15000الى  5000مفردة بمعدل طول بين 

ولكن يعاب عليها تكلفتها العالية ودقتها الأقل مقارنة بطرق الجيل  على تجاوز بعض معوقات الطرق السابقة

 Pacific Biosciencesالثاني. يوجد حاليا العديد من الشركات المتخصصة بهذه التقنيات ابرزها 

(PacBio)  الامريكية وOxford Nanopore Technologies ( البريطانيةHeather  و

Chain،2016  وXiao و Zhou،2020.) 

 

 

 



 

      and methods                                   Materialالمواد وطرائق العمل  :3 

      Materials                                                                      : المواد1-3

 في هذه الدراسة عملة: الأجهزة والمعدات المست1-3-1

 عملةالأجهزة والمعدات المست :(1جدول )

 ت الجهاز  الشركة المصنعة الدولة

Germany Crivit  ثلاجة متنقلةPortable refrigerator 1 

South Korea LabTech  كابينة معقمة Laminar flow cabinet 2 

Germany Memmert  جهاز التقطير Water Distiller 3 

USA Denver Instrument الميزان الحساس Precision Balance 4 

Germany Boeco  5 أدوات زجاجية مختلفة 

Lebanon Concord  ثلاجة Refrigerator 6 

South Korea LabTech  م̊  35-ثلاجة   Deep-Freeze 7 

Taiwan ExtraGene انابيب بلاستيكية صغيرة  Eppendorf tubes 8 

South Korea LabTech جهاز المؤصدة Autoclave 9 

Germany Heidolph  هزاز كهربائي Vortex 10 

Germany Labortechnik  11 مبرد الجهاز الطرد مركزي 

Germany MWG Biotch  جهاز تفاعل البلمرة المتسلسلThermal 

cycler PCR 

 

South Korea Bioneer 

Corporation 

 جهاز تفاعل البلمرة اللحظي

 ExicyclerTM 96 Fast Real-time 

Quantitative Thermal Block 

 

France Gilson ماصات دقيقة مختلفة الاحجام Micropipettes 12 

France Gilson يكية صغيرة مدقة بلاست 

Plastic micro pestles 

 

13 

France Gilson  ملاحق خاصة بالماصات الدقيقة 

Micropipette tips 

14 

China MeticLab ح ورق ترشيFilter paper    15 



 

China Zhangjiagang 16 ورق سيلوفين معدني 

                                                                                                                                                                                                                      

 The chemical materials                                                                : المواد الكيميائية3-1-2

 عملة في الدراسةالمواد الكيميائية المست :(2جدول )

 ت المادة  الشركة المصنعة المنشأ

India CDH Bioscience  مادة Agarose 1 

USA Sigma-Aldrich  مادةEthidium Bromide 2 

USA Sigma-Aldrich  مادةIsopropanol  3 

USA Sigma-Aldrich  مادةPhosphate buffered saline 4 

Iraq 5 %96   كحول ايثانول شركة الجود 

                

 العُدد المستعملة في الدراسة :(3جدول )

 ت العدة  الشركة المصنعة

Bioneer/ South Korea 

AccuPrep® Genomic DNA Extraction Kit  1 

AccuPower® Taq PCR PreMix 2 

AccuPower® RT PreMix (-dye) 3 

 

 

  

 

  Methods                                                    طرائق العمل                           :3-2

 جمع عينات النباتية: 3-2-1

معت عينات     المزرع  -من نبات الطماطة )محافظة كربلاء  2022-2021في خريف  مختلفةج 

ناحية اللطيفية  -قضاء المسيب( و نبات البطاطا )محافظة بغداد  -الصحراوية( و نبات الباميا )محافظة بابل 

عت ناحية جبلة( اذ جم -منطقة البدعة  -ناحية الامام  -قضاء المحاويل  -ناحية اليوسفية( , )محافظة بابل  –



 

الأوراق التي تظهر عليها اعراض الإصابة بوضوح مثل التفاف الأوراق و تجعد الاوراق و الفسيفساء 

الأصفر و التقزم اضافة الى وجود بيوض واطوار مختلفة لحشرة الذبابة البيضاء على السطح السفلي و 

فظت بعدها في جهاز تب 10و ضعت العينات في ثلاجة متنقلة بدرجة حرارة  ريد عالي التبريد بدرجة مْ و ح 

 مْ .35 -حرارة 

 باستعمال العدة التجارية لنباتيةعينات االمن  DNAالـ امض النووي: استخلاص الح3-2-2

 في استخلاص AccuPrep® Genomic DNA Extraction Kit (K-3031) العدة لتاستعم

  :في الشركةوفق ما موصى بها  النباتاتمن عينات  حامض النووي منقوص الاوكسجينالـ

و وضع  PLمايكروليتر من المحلول الدارىء  300مايكروليتر( و وضع 100سحقت العينات النباتية ) (1

و خلطت المكونات  RNAaseمايكروليتر من أنزيم  10و  Proteinase Kمايكروليتر من الانزيم  20

 .جيدا بالهزاز الكهربائي

 دقائق. 10مْ و لمدة  60مائي بدرجة وضعت العينات الحاوية على المكونات في حمام  (2

مايكروليتر من المحلول الدارىء الى الخليط و م زجت جيدا بالهزاز الكهربائي و حضنت  100وضع  (3

 . دقائق و هذه العملية ضرورية لترسيب السكريات و البروتينات و المنظفات 5العينات في الثلج لمدة 

دقائق و أ خذ المحلول  5دورة/دقيقة لمدة  13000 وضعت العينات في جهاز الطرد المركزي و بسرعة (4

بمقدار مرة و نصف من حجم  WA1و أضيف لها المحلول الدارىء   Eppendorfالطافي الى أنابيب 

 13000دقائق و بسرعة  10مايكروليتر( و م زجت المكونات جيدا في الهزاز الكهربائي لمدة  750العينة )

 .دورة/دقيقة

ة عمود)أنبوبة ذات فلتر في قاعدتها(و أ جريت عليها عملية الطرد المركزي و بسرعة نقل الخليط الى أنبوب (5

 .دورة/دقيقة ولمدة دقيقة وتم التخلص من الراسب8000

و وضعت العينات في جهاز الطرد المركزي و بسرعة  W2مايكروليتر من المحلول الدارئ  500اضيف  (6

حلول الراسب و أعيدت الخطوة نفسها كخطة اختيارية دقيقة و أستبعد الم 1دورة/ دقيقة و لمدة  8000

 .(Kitللتخلص من بقايا الكحول)هذه الخطوة مقترحة من قبل الشركة المجهزة لل 

دقيقة للتجفيف تماما من  10دورة/ دقيقة و لمدة  13000و ضعت الانابيب في الطرد المركزي بسرعة  (7

 .الكحول و فيما اذا كانت قطرات عالقة في الفلتر

 في الحمام المائي لمدة دقيقة )مقترح هذا من قبل الشركة( EAضع المحلول الدارئ و   (8

ضع الانبوب العمودي ذا الفلتر في انبوبة  (9 مايكروليتر  100مليلتر و وضع  1,5جديدة سعة  Eppendorfو 

نابيب دقيقة و وضعت الا 1في منتصف الفلتر و بالقرب من قاعدة الانبوبة و ت ركت لمدة  EAمن المحلول 



 

زنت  DNAدورة/ دقيقة ولمدة دقيقة أيضا للحصول على  8000في الطرد المركزي و بسرعة  و خ 

 .مْ 35-العيانات في التبريد بدرجة 

)طريقة مكتشفة  من العينات النباتية باستعمال طريقة جديدة DNA: استخلاص الحامض النووية الـ3-2-3

 من قبل الباحث(

من النباتات الكلي الجينومي  DNAسهلة وسريعة ورخيصة لغرض استخلاص الـبهدف تطوير طريقة      

جلبت ورقتين نباتيتين  ذات العلاقة، المصابة بالفايروسات واستعماله في اجراء العديد من التحاليل الجزيئية

 ةباستعمال هاون ومدقة خزفية معقمة وبمساعدبعناية ظهرت عليهما اعراض الإصابة الفايروسية وسحقت 

 إضافة  المؤصدة معجهاز  فيثلاث مرات  معقم (مليميتر 200حجم الحبة  )ملغم من رمل ناعم  50-100

% او الماء المقطر. بعدها  2.5تركيز )القاصر(  NaClOالصوديوم  هايبوكلوريت من محلول  مل 10

باستعمال طبقتين من الشاش حبيبات الرمل والمحتويات الخلوية النباتية جرت عملية تصفية وفصل مبدئي ل

. التخلص من أي بقايادقائق لغرض  5دورة بالدقيقة لمدة  14000ثم أجريت عملية طرد مركزي بسرعة 

 AMTASTحقن الفلتربعدها جمع المحلول الطافي وأجريت له عملية تصفية أخرى لمرتين باستعمال 

PTFE (مايكروميتر 0.22 ةممقاس المسا) (AMTAST/ .)قدر تركيز  الولايات المتحدة الامريكية

( وحفظ تحت الولايات المتحدة الامريكية/ Quawell) Q5000-Nanodropجهاز  عمالباست  DNAالـ

 عمال.مئوي لحين الاست 20-درجة الحرارة 

 

 

  DNAترسيب الـعملية : 3-2-4

عالي النقاوة و التركيز ممن العينات النباتية و  DNAالـان الغرض من هذه العملية هو الحصول على       

 ( )طريقة لهوف(:Lahuf ،2014ذلك حسب الطريقة المتعارف عليها الواردة في ) 

( المبرد بمقدار مرتين و نصف من حجم الحامض النووي %99.9اضيف الكحول الاثيلي المركز ) (1

( بمقدار pH 5.2مولاري) 3تركيز  Sodium acetateالنهائي بالإضافة الى مركب خلات الصوديوم 

ضنت العينات لمدة  عة سا 24العشر من الحجم النهائي و خلطت المكونات جيدا  بالهزاز الكهربائي و ح 

 مْ. 35-تحت درجة حرارة       



 

، دقيقة 30دورة/دقيقة لمدة  14000وبسرعة  م̊  4أجريت عملية الطرد المركزي المبرد بدرجة حرارة  (2

 الماصة الدقيقة. بواسطة شديد وتم التخلص من كحول الايثانول بحذر

من الكحول المخفف  مايكروليتر 500غ سلت الحبيبات الحاوية على الاحماض النووية المترسبة بواسطة  (3

دقائق )ك ررت هذه العملية مرتين( و بعدها تم التخلص من  10% المبرد بالسرعة نفسها و لمدة 75

الكحول المخفف بالماصة الدقيقة بحذر و أ عيدت العينات الى جهاز الطرد المركزي بنفس السرعة السابقة 

 .ثواني 10لمدة 

ففت العينات الحاوية على الاحماض  (4 مايكروليتر من  50النووية بدرجة حرارة المختبر و خلط معها ج 

 .الماء المقطر المعقم

  Begomoviruses الجزيئي لفايروساتتشخيص ال: 3-2-5

تم تطبيق تقنية تفاعل البلمرة وما يرافقها  Begomoviruses للفايروساتالتشخيص الجزيئي لغرض     

الجيل التالي لتحديد تقنية و Realtime-PCRاللحظي  تقنية تفاعل البلمرة المتسلسل و PCRالـالمتسلسل 

  .Next Generation sequencing (NGS) التسلسل

   PCRالـ تفاعل البلمرة المتسلسل باستعمال تقنية: التشخيص اولاً 

بأستخدام الاحماض النووية التي تم استخلاصها من العينات النباتية  PCRالـ تفاعللقد تم تطبيق تقنية       

( المتخصصة في تشخيص 7-3باستعمال الطريقتين أعلاه وذلك بإلاستناد الى البوادئ الموضحة في جدول )

 Kumarو  2013واخرون،Marwal و 1993 واخرون، Begomovirus (Rojasأنواع الجنس 

 .(2018واخرون،

 Polymerase Chainالبلمرة المتسلسل  تفاعل اختبارات البوادئ المستخدمة في :(4جدول )

Reaction الـ PCR  

 3-  5-تواليات البوادئ اسماء البوادئ اسم الجنس

Begomovirus 

PBL1v2040-F GCCTCTGCAGCARTGRTCKATCTTCATACA 

PAL1V1978-R GCATCTGCAGGCCCACATYGTCTTYCCNGT 

PAR1c496-R AATACTGCAGGGCT TYCTRTACATRGG 

PCRc154-R GGTAATATTAT AHCGGATGG 

AC1048-F GGRTTDGARGCATGHGTACATG 

AV494-R GCCYATRTAYA GRAAGCCMAG 



 

CLP36-F CCTTAGCTAC GCCGGAGCT 

CLP36-R AAGGCTGCTG CGTAGCGTAG 

 5وذلك باضافة   PCRفي اجراء تفاعل  AccuPower® Taq PCR PreMixأ ستعملت العدة 

 (بيكومولاري 30-10) ميكرولتر 3مع ينة نباتية لكل ع  DNAمن الـ نانوغرام(  100)أكثر من ميكرولتر

التي تحتوي على   PCRمن الماء المقطر المعقم الى انبوبة الـ ميكرولتر 9بالإضافة الى  من كل بادئة

مكونات التفاعل الجافة و خلطت المحتويات بصورة جيدة ثم وضعت في جهاز تفاعل البلمرة المتسلسل 

Thermal cycler PCR   وباستعمال ظروف التفاعل الموضحة في الجدول ادناه حسب كل زوج من

 (.2018واخرون، Kumar)البادئات 

 

 

 

 

 Polymerase Chain Reactionالبلمرة المتسلسل  تفاعل اختبارات في ظروف الدورات :(5جدول )

  PCR الـ
 التفكك اسم البادئ

 الابتدائي 

Initial 

Denaturatio

n 

عدد 

دورات 

التضاع

 ف

 التفكك

Denaturatio

n 

الالتصاق 

Annealin
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PBL1v2040F 94 ̊3لمدة  م 

 دقائق

لمدة  م̊ 50 لمدة دقيقة م̊ 94 30

 دقيقة

 3لمدة  م̊ 72

 دقائق

 5لمدة  م̊ 72

PAL1V1978 دقائق

R 

PAR1c496-R 

PCRc154-R 

AC1048-F 94  3م̊ لمدة 

 دقائق

 45لمدة  م̊ 94 35

 ثانية

لمدة  م̊ 55

 ثانية 45

لمدة  م̊ 72

 ثانية 45

 5م̊ لمدة  72

 AV494-R دقائق

CLP36-F 94  3م̊ لمدة 

 دقائق
 50م̊ لمدة  94 35

 ثانية

لمدة  م̊ 54

 دقيقة
لمدة  م̊ 72

 دقيقة ونصف
م̊ لمدة  72

 CLP36-R دقائق 10

% والذي  1.5بتركيز  Agrose الـ وسطعلى  عملية التضاعف تجواناذ أ جريت عملية الترحيل الكهربائي ل

 بالتسخين الحراري وبعد TAE  X1مل من المحلول الدارى  50 في مادة اعلاه غم من 0.5 باذابةحضر 

ملغم/ Ethidium bromide (10مايكروليتر من صبغة  5 اضيف مͦ  40ة الخليط الى حرار درجة انخفاض

لط جيدا  و وضع المحلول في القالب الخاص مجهزا  بالمشط في طرف القالب، و رفع المشط بعد  مل( وخ 



 

 الدارئ محلولووضع القالب بمحتواه في جهاز الترحيل الكهربائي ثم أ كمل الحجم بال الجل عملية تصلب

TAE  X1  مايكروليتر من الـ 15حتى تغطى كل المحتوى ثم أضيفDNA   في كل حفرة و تم تشغيل

دقيقة و فحص هلام الاكروز بأستعمال جهاز الاشعة  40-30فولت و لمدة  100جهاز الترحيل على جهد 

 .(Lahuf  ,2014فوق البنفسجية بعد أنتهاء عملية الترحيل و ملاحظة احجام الاحماض النووية المضاعفة )

 )الورادة في لهوف(

 Next Generation sequencingتقنية الجيل التالي لتحديد التسلسل ثانياً: التشخيص باستعمال 

(NGS) 

 .Macrogen, Incالتي تم الحصول عليها من النباتات المصابة الى شركة  DNAأرسلت عينات الـ       

( NGSباستعمال تقنية الجيل التالي ))سيئول، كوريا الجنوبية( لغرض تحديد تسلسل القواعد النايتروجينة 

. شملت عملية تحليل تسلسل القواعد النايتروجينية بهذه التقنية وتحليل Metagenomicsطريقة  حسب ب

 المعلوماتية الحيوية الخطوات التالية:البيانات التي تم الحصول عليها من الشركة باستعمال برامج 

 

 

 ةأعداد المكتبات الجينومية وتحديد التسلسل عالي الإنتاجي (أ

 TruSeq Nanoباستعمال العدة  ((Sequencing librariesالجينومية  تم إعداد مكتبات التسلسل       

DNA Kit  ك لالوتحديد تسلسل القواعد النايتروجينية عن طريق تجزئة عشوائية من الحمض النووي 

على منصة  NextSeq 1000 & 2000 جهاز باستعمال النباتية عيناتلل( Paired-endالاتجاهين )

Illumina قاعدة نايتروجينية 151تنتج قراءات باطوال محددة مقدارها  اذ. 

 القواعد النايتروجينيةت تسلسلاقراءات تشذيب  (ب

( Specific Primersالمتخصصة )البادئات  ربط الجينوميةالتسلسل مكتبات  تحضير ةعملي تتضمن        

هذه التسلسلات فان  لذلك. لاحقا   تسلسلهاتحديد في شظايا الحمض النووي ليتم ( Adapters)والمحولات 

لذلك يتوجب اللاحقة،  تحليلات المعلوماتية الحيوية نتائج فيالسلبي خل الديها القدرة على التد الاضافية

( Q30أقل من بالإضافة الى إزالة المقروءات ذات النوعية المنخفضة ) إزالتها من مجموعة البيانات

ولغرض التأكد (. 2014واخرون،  Bolger) Trimmomaticبرنامج  مثلباستعمال البرامج المتخصصة 

( الذي Andrews،2010) FastQCة التشذيب استعمل برنامج عملي تطبيقمن جودة المقروءات بعد 



 

من اجل استعمالها الأفضل تحديد و إزالة ذات النوعية الردئية لغرضيعطينا تقريرا مفصلا عن جودة البيانات 

 في التحليلات النهائية.

 De novoج( تجميع قراءات تسلسلات القواعد النايتروجينية بطريقة 

المتجاورات المتداخلة او المقروات ( في تسلسلات Raw readsءات المتسلسلة )وقرمبهدف تجميع ال    

 SPAdes( تم استعمال برامج متخصصة لتحقيق هذا الهدف شملت برنامج  Contigs) المتجمعة

(Bankevich ،وبرنامج 2012واخرون )Trinity (Grabherr ،وقد استعملت المعايير 2011واخرون )

تم حفظ نتائج عمل هذين البرنامجين بما يخص المقروءات وا في هذه البرامج. الافتراضية المتفق عليه

 لغرض استعمالها في خطوات التحليل اللاحقة. FASTAالمتسلسلة الأطول في ملفات من نوع 

( مع التسلسلات Contigsد( مقارنة تسلسلات القواعد النايتروجينية المتجمعة او المتجاورات المتداخلة )

 العالمية 

برنامج  استعملوالبروتينات بين تسلسلات القواعد النايتروجينية والاختلاف مناطق التشابه لغرض إيجاد     

Basic Local Alignment Search Tool (BLAST( )Camacho ،2009 واخرون)  يقارن الذي

مع جميع  (BLASTpتسلسلات الاحماض الامينية )أو  (BLASTn) القواعد النايتروجينية تتسلسلابين 

لها. ولجعل عملية المقارنة اسرع وادق  قواعد البيانات وحساب الدلالة الإحصائيةت المحفوظة في لتسلسلاا

واكثر تخصصية استعمل هذا البرنامج في مقارنة التسلسلات الأطول التي تم الحصول عليها في هذه الدراسة 

التي تم  NCBI-Genbankة المعروفة والمحفوظة في تسلسلات جميع الفايروسات النباتي قاعدة بياناتمع 

في  ncbi.nlm.nih.gov/labs/virus/vssi/#/virus?. https://wwwالحصول عليها من الموقع 

التخلص و. حفظت مخرجات هذه العملية في ملف اكسل وتمت مراجعتها وتنظيمها يدويا  2022-2-25تاريخ 

 من نسب المقروءات ذات نسب التشابه المنخفض.

 المشخصة مع الجينوم المرجعي لفايروسات النبات محاذاة المقروءاتو( 

تم التي شخصت في هذه الدراسة  Begomovirus لجنسبعد تحديد اهم الفايروسات النباتية التابعة ل    

 RefSeq: NCBI Referenceالحصول على الجينوم المرجعي لها من قاعدة بيانات متخصصة تسمى 

Sequence Database  غير المتكاملة والشاملة والمرجعية ال التسلسلاتمجموعة والتي تحتوي على

استعمل برنامج  .ات الكائنات الحية المعروفةروتينوب اتجينومد لجميع جي مكررة والمع رفة بشكل

Bowtie2 (Langmead و Salzberg،2012في اجراء  ) المحاذاة (Alignment)  المقروءات بين

تعيين المقروءات جل من ا ، لفايروسات النبات المشخصة الجينومات المرجعيةو( Raw readsالمتسلسلة )

https://www/


 

( مشابه Consensus sequenceوتجميعها بهدف انشاء او توليد أطول تسلسلات متفق عليها )المتسلسلة 

 لتسلسل الجينوم الفايروسي المرجعي. 

 تحليل النشوء والتطورز( 

ات الجينوم تمشابه لتسلسلاال( Consensus sequencesمتفق عليها )التسلسلات استعملت مجموعة ال    

من اجل تحديد نسبة التشابه مع تسلسلات الفايروسات النباتية العالمية   BLASTnفي برنامج  المرجعية

تم تنزيل التسلسلات المماثلة  واجريت عملية المقارنة بينهما  وأيضا لتحديد العلاقة الوراثية بينهما حيث

تم تشغيلها  حيث العاشر(الإصدار ) MEGAالموجود ضمن برامج منصة  ClustalWباستعمال برنامج   

 (neighbor-joining)الانضمام إلى الجواراوطريقة بناء أشجار النشوء والتطور التي تطبق نهج من اجل 

(Kumar  ،2016 واخرون.) 

 Recombination analyses   تحليل إعادة التركيبح( 

 Tomato Yellow Leaf Curl Virusلغرض تحديد فيما اذا كان هنالك إعادة تركيب لسلالة الفايروس     

(TYLCV المشخصة في هذه الدراسة ) مع السلالات او الأنواع الأخرى التابعة لجنسBegomovirus 

شخصة سابقا الم( monopartite begomoviruses)حادية الاتم استرجاع التسلسلات الكاملة للفيروسات 

 Consensusالمتفق عليها )الكاملة مع تسلسلات  قارنتهاوم GenBankفي  والمحفوظة ةالطماطنبات في 

sequences  )عمال برنامج باست لنفس الفايروسClustalW  برامج منصة فيMEGA كذلك جرى .

مقارنة تسلسل الاحماض الامينية لجينوم نفس الفايروس مع نضائرها من العزلات والسلالات العالمية 

مع الاخذ بنظر الاعتبار حذف  SDT v1.2باستعمال برنامج  GenBankالمحفوظة في قاعدة بيانات 

إعادة  حديد مواقعلت إجراء مسح(. يضاف الى هذا التحاليل 2014واخرون، Muhireالفجوات الزوجية )

عمال طريقة النقطة باستفي جينوم الفايروس  اتترميزالبروتينت الخاصة بتسلسلاالالتركيب على كل بيانات 

 كشف إعادة التركيب الخوارزمية الجينية( وطريقة SBP) single breakpoint scanningالواحدة 

genetic algorithm recombination detection (GARD) (Kosakovsky ،2006واخرون ،)

(. 2018واخرون، Weaver) Datamonkeyعلما  ان هاتين الطريقتين نفذت ضمن منصة برامج 

الإعدادات عمال إعادة التركيب المحتملة باست وجودمزيد من التحقيق في التم إجراء ولغرض تأكيد النتائج 

تم (، لقد 2015واخرون، Martin) RDP v 4.13برنامج  الافتراضية لخوارزميات الكشف السبعة داخل

إعادة التركيب المفترضة  والمواد المؤتلفة وتسلسلها الأبوي فقط عندما  التأكيد المعنوي وقبول وجود ظاهرة

 .P ≤ 0.05 تحت مستوى معنوية قوي على الأقلمن الطرق السبعة بأربع طرق  اكتشافهايتم 

 المشخصة في هذه الدراسة Begomovirusesفايروسات : التحري عن طرق انتقال 3-2-6



 

 المرافقة للنباتات المصابة حشرة الذبابة البيضاءلالتشخيص الجزيئي : 3-2-6-1

التي جمعت في هذه الدراسة  الذبابة البيضاء المرافقة للأوراق المصابةبهدف التشخيص الدقيق لحشرة       

وذلك باستعمال الكورية الجنوبية  Macrogenالتي تم استلامها من شركة  الخام المقروءاتتم تحليل بيانات 

اذ تم اولا  اجراء عملية التجميع لتسلسلات جينوم المايتوكوندريا . ®Geneious Primeمنصة البرامج 

لمايتوكوندريا الذبابة البيضاء  مع الجينوم المرجعيالخام  المقروءاتمحاذاة لهذه الحشرة وذلك من خلال 

 NCBI( الذي تم الحصول عليه من قاعدة بيانات الجينومات المرجعية في موقع KR559508.1ذو الرمز)

(Bernt و  2013اخرون،وKunz ،ثم 2019واخرون ) شرح الجينوم( المتجمعGenome annotation )

 MITOSباستعمال منصة البرامج تحديد مواقع الجينات وجميع المناطق المشفرة في الجينوم ب وذلك

(Bernt ،بالإضافة الى هذه التحاليل تم اجراء تحليل 2013واخرون .)النشوء والتطور (phylogenetic 

analysisل )( لتسلسل المتفق عليهConsensus sequence) وذلك باستعمال برنامج BLASTn و 

MEGA11 (Chen  ،و  2016 واخرون Kumar  ،2016واخرون). 

  عن طريق البذور TYLCVفايروس : تقييم انتقال 3-2-6-2

لغرض التأكيد او نفي إمكانية انتقال هذا الفايروس بواسطة البذور تم اجراء هذا الاختبار وذلك بجمع        

بذور من ثمار الطماطة الماخوذة من نباتات مصابة ظهرت عليها الاعراض النموذجية للإصابة بفايروس 

TYLCV  كذلك تم التأكد من إصابة هذه النباتات باجراء تفاعلPCR ج من البادئات جدول باستعمال زو

(. قسمت البذور التي جمعت الى مجموعتين، اذ عقمت المجموعة الأولى سطحيا باتباع طريقة عمل 6)

Tabein ( وذلك 2021واخرون ) دقائق أخرى  10وتعقم لمدة  دقائق 10% لمد 70باستعمال كحول تركيز

عدة مرات  تغسل( التجاري )القاصر NaClOالصوديوم   هايبوكلوريتفي التخفيف العاشر من محلول 

 تزرعاما المجموعة الثانية من البذور لم يتم تعقيمها و  لإزالة اثار محلول القاصر. المعقم بالماء المقطر

المعقم. وبعد الانبات ووصول  Water agarاطباق تحوي على وسط  فيثمار ر من كل عينة وبذ 10

من عينات ورقية لكل DNA  الورقتين جرت عملية استخلاص الـالبادرات في المجموعتين الى مرحلة 

 Real المتسلسل اللحظيلمرة تفاعل البولغرض التأكد من وجود الفايروس وكميته التقريبه استعمل بادرة 

Time-PCR  باستعمال زوج البادئاتTYLCV-C1-F  وTYLCV-C1-R  وباتباع نفس ظروف

. ولغرض زيادة مصداقية التشخيص جرى استعمال معاملة (2016واخرون ) Kilالتفاعل المذكور في 

المستخلص. وقد كانت ظروف التفاعل تتكون من  DNAالمقارنة التي اضيف فيها الماء المقطر بدلا من الـ

متبوعه باربعين دورة تتكون من ثلاثة   ͦم 95دقائق تحت درجة حرارة  5لمدة  التفكك الابتدائيمرحلة 

 15ومرحلة الالتصاق لمدة   ͦم 95دقائق بدرجة حرارة  10لمدة  مرحلة التفككمراحل مستسلسه تشمل  



 

وذلك باستعمال جهاز مͦ    72ثانية في درجة حرارة  20ومرحلة التمدد لمدة   ͦم 60ثانية في درجة حرارة 

 ExicyclerTM 96 Fast Real-time Quantitative Thermalجهاز تفاعل البلمرة اللحظي 

Block كذلك نقلت البادرات الى سنادين حاوية على السماد العضوي )البتموس( المعقم لمرتين  بدرجة .

د(  من اجل متابعة إمكانية تطور الاعراض المرضية على البادرات مع  60)كل مرة لمدة مͦ  121حرارة 

 ماش الململ لضمان عدم اصابتها بحشرة الذبابة البيضاء اثناء فترة النمو.الحرص على تغطيتها باستعمال ق

 

 

 Real Time-PCRفي اختبار تفاعل البلمرة المتسلسل اللحظي  عملةالبوادئ المست(: زوج 6جدول )

  TYLCVفي تشخيص فايروس 

 3-  5-تواليات البوادئ اسماء البوادئ الفايروساسم 

TYLCV 
TYLCV-C1-F GCTCGTAGAGGGTGACGAA 

TYLCV-C1-R CACAAAGTACGGGAAGCCCA 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

                         Results and Discussion                                            : النتائج والمناقشة4

 من العينات النباتيةالكلي  DNAاستخلاص الحامض النووية الـ: 1-4

الكلي من النباتات  DNAالنتائج نجاح الطريقة المبتكرة في هذه الدراسة في استخلاص الـأظهرت      

الصوديوم  هايبو كلوريتمحلول الاستخلاص باستعمال  تي. وكانت طريقTYLCVالمصابة بفايروس 

تطبيق او مع طريقة استعمال الماء المقطرفقط من افضل  DNAترسيب الـلوحده او متبوعا  بتطبيق عملية 

و  مايكروغرام/مل 1.421و 1.345الى  DNAخلال زيادة تركيز الـوذلك من  DNAعملية ترسيب الـ

على التوالي.  0.7و  0.4و مايكروغرام/مل 0.605و  0.189مقارنة بـ على التوالي  1.1 و 1.0ونقاوه 

المستخلص  DNAالتركيز والنقاوة الأعلى للـ DNAعملية ترسيب الـب المقترنةبالمقابل حققت العدة التجارية 

 (. 7وجدول  11)شكل  1.6ونقاوه  مايكروغرام/مل 4من النباتات المصابة نفسها، اذ كان التركيز 

  

. )أ( الانبوبة المستخلص باستعمال الطريقة المبتكرة والعدة التجارية  DNA(: تركيز ونقاوة الـ11شكل )

المستخلص من النبات  DNAفي جهة اليمين تحتوي في قعرها )مؤشرة بسهم ذو لون ابيض( على الـ

بينما الانبوبة في جهة اليسار )مؤشرة بسهم ذو لون  الصوديوم هايبوكلوريتمحلول المصابة باستعمال 

 DNAباستعمال الماء المقطر. )ب( الترحيل الكهربائي للـ المستخلص DNAالـلى ابيض( فتحتوي ع

 المستخلص باستعمال الطريقة المبتكرة في هذه الدراسة والعدة التجارية.

 

والممر رقم  الصوديوم الذي تم استخلاصه باستعمال محلول هايبوكلوريت DNAهي للـ 1ان الحزمة رقم  

2  

 ب أ

1 2 3 4 



 

الذي تم استخلاصه بالماء  DNAخاصة بالـ 3المستخلص بالماء المقطر فقط بينما الحزمة  DNAللـهي 

 11المستخلص بالعدة التجارية )شكل  DNAخاصة بالـ 4المقطر مع اجراء عملية الترسيب والحزمة رقم 

( 12كل ( )شRealtime PCR(. وهذه النتائج تتوافق مع نتائج تفاعل البلمرة المتسلسل اللحظي )7و جدول 

فقط او مع اجراء عملية  الصوديوم هايبوكلوريتمحلول التي اثبتت نجاح طرق الاستخلاص باستعمال 

اذ حققت هذه الطرق نتائج إيجابية اجراء عملية الترسيب ب الترسيب وطريقة استعمال الماء المقطر المتبوعة

على  )18.91و 19.75و  Cycle thresholds (Ct) ) 21.08باكتشاف الفايروس في دورات التضاعف 

مما يشير وبوضوح الى ان كمية ونوعية   استعمال الماء المقطر فقططريقة   DNAالتوالي بينما لم يكتشف 

 المستخلص بهذه الطريقة لم يكن بالمستوى الملائمة للحصول على تضاعف وتحقيق نتائج إيجابية. DNAالـ

 من النباتات المصابة في تركيزه ونقاوته DNA(: تاثير طريقة استخلاص الـ7جدول )

Ct  النقاوة

)A260/A280  (  

 التركيز

(مايكروغرام/مل)  

 ت طريقة الاستخلاص

 1 التجارية فقطالعدة  3.5 1.4 22.33

 DNA 2ترسيب الـ +العدة التجارية  4 1.6 *-

 3 فقط الصوديوم هايبوكلوريتمحلول  1.345 1.0 21.08

ترسيب  +الصوديوم  هايبوكلوريتمحلول  1.421 1.1 19.75

 DNAالـ

4 

 5 الماء المقطر فقط 0.189 0.4 **0

 DNA 6ترسيب الـ +الماء المقطر  0.605 0.7 18.91

 لم تستعمل في الاختبار  *

 ** عدم نجاح عملية التضاعف 

 



 

 
 

او بدونها النتائج الأفضل  DNAوبالرغم من تحقيق العدة التجارية سوء  كانت مع تطبيق طريقة ترسيب الـ    

دولار امريكي للعينة الواحدة( بالإضافة  1.36دقيقة تقريبا ( وتكلفة اعلى ) 25الا انها تطلبت وقت أطول )

بة غير المقصودة مقارنة بالطريقة خطوات( والتي تحتمل حصول الأخطاء التجري 9الى تعدد خطواتها )

دقائق للعينة( وعدد  8المبتكرة خصوصا  باستعمال محلول هايبوكلوريت الصوديوم التي امتازت بوقت اقل )

لتنقية باستخدام مادتي الفينول والكلوروفورم التي تعتبر اوذلك لعدم وجود خطوة خطوات(  4خطوات اقل )

هذه الطريقة غير مصحوبة بمخاطر صحية اثناء العمل او اثناء التخلص من  تعدمواد خطرة وسامة لذلك 

(. ان هذا الانخفاض بالوقت كان مصحوبا بانخفاض التكلفة 2010،واخرون Zhangالنفايات السامة )

المواد الأدوات وعلما ان تقدير التكلفة هذا كان بالاعتماد على اسعار  ردولا 0.66) وبشكل كبير جدا

علاوة على ذلك فان الكمية المطلوبة من  .السوقالكيميائية المستخدمة في الطريقة الجديدة والمتوفرة في 

قد  لإجراء عملية الاستخلاص تكون قليلة. اضف الى ذلك وكنتيجة لحذف عدة خطوات والتي النسيج النباتي
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وبعض الادوات مثل الملاعق والهاون والمدقة فان امكانية تلوث  DNAتتضمن اتصال سطحي بين الـ

 Manzanilla-Lopezقد انخفضت بشكل واضح ) PCRوالذي قد يقود الى فشل عملية الـ DNAالـ

اجهزة  . بالإضافة الى هذه المزايا فان  هذه الطريقة لا تتطلب(2019واخرون، Lahufو   2008 ،واخرون

خاصة مثل جهاز الطرد المركزي المبرد والتي قد لا تتواجد في بعض المختبرات.  ان هذه الميزات يمكن 

اثناء دراسات المسح او  كبيرة من العينات النباتية المصابةملائمة جدا لدراسة اعداد هذه الطريقة  ان تجعل

يروسات اقابلة للتطبيق في اكتشاف ليس فقط الف طريقةال هذه قد تكونو. الدراسات الوبائية او التنوع الاحيائي

ا في اكتشاف مسببات الأمراض النباتية مثل الفيتوبلازما والبكتيريا  DNAذات جينوم الـ ولكن أيض 

 والفطريات في مختلف أنواع النباتات.

  Begomoviruses الجزيئي لفايروساتتشخيص ال: 4-2

    PCRتفاعل البلمرة المتسلسل الـالتشخيص باستعمال تقنية : 4-2-1

أظهرت نتائج اختبار العينات النباتية التي ظهرت عليها اعراض الإصابة بفايروسات الجنس      

Begomovirus  انها مصابة فعلا  بانواع مختلفة من هذا الجنس وذلك عن طريق نجاح زوج البادئات

PBL1v2040-F   وPAR1c496-R ق محددة من الحامض النووي الخاص في الارتباط وتضخيم مناط

( ويمكن الملاحظة وبشكل واضح ان نواتج التضخيم ليست بنفس الحجوم مما 13بانواع الجنس أعلاه )شكل 

قد يشير الى وجود اكثر من نوع في العينات المصابة وهذا معناه وجود إصابة معقدة أي حدوث الإصابة 

. بالمقابل لم تنجح بقية البادئات المستعملة في هذا Begomovirusبنوعين او أكثر من فايروسات الجنس 

الاختبار في اكتشاف الفايروسات المحددة على الرغم من شيوع استعمالها في تشخيص فايروسات هذا 

 الجنس.

وقد يعود سبب ذلك الى حصول طفرات وراثية او ان الفايروسات المتواجدة في النباتات المصابة قيد    

الدراسة تعود الى سلالات او عزلات أخرى غير معروفة مسبقا. أن هذا الطرح يتوافق مع النتائج التي تم 

من السلالات التابعة لنفس هذا  الحصول عليها مسبقا من قبل العديد من الباحثين والتي سجلوا فيها العديد

الجنس الفايروسي في بلدان الشرق الأوسط مثل عمان والمملكة العربية السعودية وأيران بالإضافة الى 

و  2004واخرون، Bananejو  2001واخرون، Idrisبعض من دول حوض البحر الأبيض المتوسط )

Khan ،قواعد النايتروجينية للغلاف البروتيني (. كذلك وجد تباين واضح بين في تسلسل ال2008واخرون

( من عزلها وتشخيصها في نباتات 2020التي تمكن التميمي ) TYLCVلعدد من العزلات الفايروس 

( أي نواتج تضخيم باستعمله ثلاثة بوادئ مختلفة 2021الطماطة. كذلك لم يحصل الباحث العابدي )



 

لرغم من انه في نفس الدراسة تمكن من وبا TYLCVمتخصصة في تشخيص ثلاثة سلالات من فايروس 

 .باستعمال تقنية الجيل التالي لتحديد التسلسلتحديد الجينوم الكامل لواحدة من هذه السلالات 

 

 و PBL1v2040-F(:الترحيل الكهربائي لنواتج التضخيم باستعمال زوج البادئات 13شكل )

PAR1c496-R  لعدد من النباتات المصابة بعدد من انواع من الجنسBegomovirus ( سل م الحمض

 قاعدة نايتروجينية( 10000المستعمل بحجم  النووي

 Next Generation sequencingالتشخيص باستعمال تقنية الجيل التالي لتحديد التسلسل : 4-2-2

(NGS)  

ان عينات محصولي البطاطا والباميا  Macrogen, Incأظهرت النتائج التي تم الحصول عليها من شركة    

تم الحصول على  لم تنجح في أتمام عملية تحديد التسلسل لهما بينما عينات محصول الطماطة نجحت اذ

قاعدة  151( باطوال Paired ends readsمزدوجة النهايات ) سلسلة مقروءات  52,606,000

 لحصول على بيانات الـل DNAالـ تسلسل مكتباتتحديد إنشاؤها عن طريق والتي تم  نايتروجينية

Metagenomics. مقروءاتال جودةكفاءة و تفحص (Readsالتي تم الحصول عليها )  باستعمال برنامج

FastQC  (. اذ تبين أن  تسلسل جميع القواعد النايتروجينية  في القراءات ذو جودة  عالية وبمعدل 14)شكل

 ـ 36بلغ  الذي يعني مع هذا المعدل  Phred quality scoreدرجة بحسب مقياس جودة القراءات المعروف ب

ضمن تسلسل  ةغير صحيح قاعدة نايتروجينيةاحتمال وجود و %99.9اكثر من التسلسل نسبة دقة ان 

1000 bp 

750 bp 



 

الجودة هذا يعد ضمن المعدلات الموصى بها الذي يوصي بان يكون ومعدل  10000في  1هو  مقروءاتال

و  1998واخرون، Ewingفما فوق لاجراء عملية التحليل والدراسة للمقروءات ) 30المعدل 

Korpelainen ،2015واخرون .) 
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بعد التأكد من جودة المقرواءت أجريت عملية مقارنة وحذف للمقرواءت الشبيه بالكروموسومات الاثنى 

مقروءة والتي جمعت اولا  بشكل متجاورات  6,623,029عشر لجينوم الطماطة اذ بلغ عدد القراءت المتبقية 

متجاورة  321,760التي اعطتنا  DeNovo assembly( باستعمال طريقة التجميع  Contigsمتداخلة )

 GenBankالمخزنة في بنك الجينات التي أظهرت نتائج مقارنتها مع البيانات ( Contigs)متداخلة 

% منها تتشابه مع العديد من الفايروسات النباتية والتي 1.126أن  هنالك نسبة  BLASTnباستعمال برنامج 

 متجاوراتولغرض زيادة مصداقية ودقة النتائج تم اعتماد ال Begomovirusكان اغلبها من أنواع الجنس 

شخص قاعدة نايتروجينية فما فوق المشابهة لتسلسل الفايروس من اجل اعتباره م 500 ذات الحجم متداخلةال
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الأقل وان كانت مشابه لأحد تسلسلات الفايروسات فقد تم  المتداخلة المتجاوراتفي هذه الدراسة اما بقية 

بالاعتماد على التسلسلات  Reference assemblyاهمالها. بعدها تم اجراء عملية التجميع بطريقة 

 يلي فيماعملية التجميع الأولى و( لجينوم الفايروسات المشخصة في Reference genomeالنموذجية )

 للفايروسات التي تم تشخيصها في عينات الطماطة المصابة:  وصف

 Tomato تجعد واصفرار أوراق الطماطة فايروسلالتشخيص وتحديد الخصائص الجزيئية : 4-2-2-1

Yellow Leaf Curl Virus  (TYLCV) 

للتسلسل المرجعي ة همشابال( Contigsمتداخلة )ال اتمتجاورال العديد مننتائج وجود اللقد أظهرت     

اذ غطت تسلسلات الجينوم بأكمله  (TYLCV) تجعد واصفرار أوراق الطماطةفايروس للجينوم الكامل ل

 (. 15قاعدة نايتروجينية )شكل  2729وكان مجموع طول تسلسل هذه المتجاورات 



 

                                                     
 

( وذلك باحتوائه 16كما انه يمتلك تنظيما  جينيا  مطابقا  للغالبية العظمى من سلالات هذا الفايروس )شكل 

( بالإضافة 8على ستة جينات رئيسية مشفرة للبرويتنات الست الرئيسة للفايروس وكما موضح في الجدول )

تم إيداع الجينوم الكامل لهذه السلالة (  غير المشفرة. وقد Intergenic regionالى المناطق مابين الجينات )

 Tomato yellow leaf curl virus - Mild strainبالاسم  NCBI-GenBankفي قاعدة بيانات 
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TYLCV-Mld Karbala-1  وتحت الرمزON254272.1  جدير بالإشارة الى ان النتائج (. 1)ملحق

 DNAشريط مفرد حلقي من الـذات سلالة الفايروس المشخصة  وبشكل واضح ان جينومأيضا اشارت 

 . (Monopartite)أحادي الجزء 

 Tomato yellow leaf curl virus - Mild strain Karbala-1(:تنظيم جينوم سلالة  8جدول )

 في هذه الدراسة المشخصة

الموقع في  البروتين الجين

 الجينوم

 رمز الإيداع في بنك الجينات

V2 Movement protein 102-452 UQS49423.1 

V1 Coat protein 262-1038 UQS49424.1 

C3 C3 protein 1035-1439 UQS49425.1 

C2 C2 protein 1180-1587 UQS49426.1 

C1 Replicase protein 1496-2575 UQS49427.1 

C4 C4 protein 2116-2418 UQS49428.1 



 

 

. اللون الأخضر يمثل مواقع الجينات بينما TYLCVنموذجية للفايروس خريطة الجينوم الا(:16شكل )

 .اللون الأصفر يمثل البروتينات التي تشفر لها هذه الجينات

 أثبت الذي( Phylogenetic analysis) والتطور النشوء تحليل هذه النتيجة عن طريق تأكيد تمولقد قد    

المشابهة لهذا الفايروس مع  المتداخلة اتالمتجاورالموحد لجميع  التسلسل بين العلاقة الوراثية الواضحة

فما فوق  95( وبنسبة تشابه من Mildه خصوصا  السلالات المعتدلة )نفس الفيروس سلالات من العديد

Tomato yellow leaf curl virus isolate TYLCV-Najaf (MT583814.1 )وكانت العزلة 

(.بينما كانت تشترك بنفس الأصل مع 17وشكل  9% )جدول 99.30الأكثر تشابه بنسبه وصلت الى 

 (.EF185318.1( واللبنانية )EF054894.1و  GQ861427.1السلالات الأردنية )

  

-TYLCV-Mld Karbalaلسلالة العراقية للفايروس ا جينومتحليل التشابه بين تسلسل (: 9جدول )

 في جميع أنحاء العالموالسلالة  جينومات نفس الفايروسمع تسلسلات  1



 

مجموع  اسم السلالة

درجات 

 التشابه

تغطية 

 التسلسل

(%) 

نسبة 

 التشابه

(%) 

 رمز

 السلالة

Tomato yellow leaf curl virus - 

Mild strain TYLCV-Mld Karbala-

1, complete genome 

- - - ON254272.1 

Tomato yellow leaf curl virus isolate 

TYLCV-Najaf, complete genome 

4935 100 99.30 MT583814.1 

Tomato yellow leaf curl virus-Mild 

[Japan:Daito] DNA, complete 

genome 

4141 93 95.83 AB116635.1 

Tomato yellow leaf curl virus-Mild 

[Japan:Kisozaki] DNA, complete 

genome 

4141 93 95.83 AB116634.1 

Tomato yellow leaf curl virus-Mild 

[Japan:Osuka] DNA, complete 

genome 

4135 93 95.79 AB116636.1 

Tomato yellow leaf curl virus - 

Mild[Aichi] genomic DNA, 

complete sequence 

4135 93 95.79 AB014347.1 

Tomato yellow leaf curl virus isolate 

TYLCV-Mld[JO:Ju:08], complete 

genome 

4152 94 95.77 GQ861427.1 

Tomato yellow leaf curl virus - 

Mild[Shizuokua] genomic DNA, 

complete sequence 

4146 94 95.73 AB014346.1 

Tomato yellow leaf curl virus isolate 

LBa4 from Lebanon, complete 

genome 

4145 94 95.73 EF185318.1 

Tomato yellow leaf curl virus-Mild 

[Japan:Atumi] DNA, complete 

genome 

4113 93 95.63 AB116633.1 

Tomato yellow leaf curl virus-Mild 

[Japan:Yaizu] DNA, complete 

genome 

4130 100 95.61 AB116632.1 

Tomato yellow leaf curl virus-

Mild[Portugal], complete genome 

4355 100 95.44 AF105975.1 

Tomato yellow leaf curl virus-

Mild[Tokai] DNA, complete 

genome 

4316 99 95.31 AB439842.1 



 

Tomato yellow leaf curl virus - Mild 

isolate DO:Azua:TY5-02:2011, 

complete genome 

4327 100 95.25 KJ913683.1 

Tomato yellow leaf curl virus - Mild 

isolate DO:Azua:TY5-01:2011, 

complete genome 

4314 99 95.18 KJ913682.1 

Tomato yellow leaf curl virus-

Mild[Spain7297], complete genome 

4313 99 95.18 AF071228.1 

Tomato yellow leaf curl virus strain 

Mild[Sweden-Imported-02-09], 

complete genome 

4305 99 95.08 HF548825.1 

Tomato yellow leaf curl virus-Mild 

from Jordan, complete genome 

4300 100 95.07 EF054894.1 

 



 

                                               

 

عن وجود ظاهرتي إعادة التركيب تحليل الفحص والهذه تتوافق مع نتائج العالية أن نتيجة التشابه    

(Recombination) ( وإعادة التجميعReassortment اللذان لم يتم الكشف عنهما في جينوم فايروس )

TYLCV-Mld Karbala-1  المشخص في هذه الدراسة اذ كانت تشابه تسلسل القواعد النايتروجينية

 .TYLCV-Najaf% خصوصا  مع سلالة 99والاحماض الامينية للجينات الست عالية جدا تصل الى 
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انها تسبب اعراض مرضية   Tomato yellow leaf curl virus-Mildأن المعروف عن سلالة    

( وهذا ما تم ملاحظته من قبل strain Mildمعتدلة على النبات الذي تصيبه لذلك سميت بـالسلالة المعتدلة )

التي شخصت في محافظة النجف الاشرف بكونها تسبب  TYLCV-Najafمع عزلة  (2021العابدي )

اعراض مرضية خفيفة الأ ان السلالة التي شخصت في هذه الدراسة سببت اعراض مرضية شديدة على 

 (. 18النباتات الطماطة المصابة )شكل 

 

                           
 TYLCV-Mld Karbala-1(: الاعراض المرضية المرافقة للإصابة بسلالة الفايروس 18شكل )

 (ألتقطت من قبل الباحث) على محصول الطماطة في محافظة كربلاء/ العراق.

أن هذا التناقض جعلنا نفكر بالتحري عن امكانية تواجد سلالات أخرى تابعة لنفس الفايروس ربما تكون    

الاعراض المرضية. لذلك تمت إعادة عملية تحليل التشابه باستعمال الجينوم  هي السبب في احداث هذه

 و   TYLCV-Sardiniaو  TYLCV-Israelالمرجعي للعديد من السلالات التابعة لهذا الفايروس مثل 

TYLCV-Sicilia واظهرت النتائج عدم وجود أي من هذه السلالات في العينات النباتية قيد الدراسة وهذا .

في مزارع الطماطة التي شملتها الدراسة   TYLCV-Mildعة الحالة يشير الى سيادة السلالة المعتدلة بطبي

 في محافظة كربلاء. 

 



 

 Cotton leaf curl Geziraللتابع التشخيص وتحديد الخصائص الجزيئية : 4-2-2-1-1

betasatellite isolate Karbala 

من التوابع المعروفه بمرافقتها لانواع  باستعمال الجينوم المرجعي للعديدتحليل التشابه اعيدت عملية    

 التابع ألفا و (Betasatellite)التابع بيتا والتي شملت  Begomovirusفايروسات الجنس 

(Alphasatellite) والتابع دلتا (Deltasatellite) . متجاورات اذ أظهرت النتائج بعدم وجود مقروءات او

( %100غطت بشكل تام ) متجاورات 9مقروءة و 12,712بينما كان هنالك ألفا و دلتا شبيه للتابعين  متداخلة

 Cotton leaf curl Gezira betasatellite isolate( وهو satDNA β) بيتاتوابع أحد الجينوم الكامل 

Al-Ain (KM279620.1)  (19)شكل  %94.66وبنسبة تشابه.  



 

                                                                     
 

للجينوم الكامل  الموحد بمقارنة التسلسل تحليل النشوء والتطورلغرض تأكيد هذه النتائج أجريت عملية    

وبنسب تشابه جود قرابة وراثية واذ أوضحت النتائج  بيتا التابعمع العديد من سلالات لهذا التابع المشخص 

( MT316190.1و MT316188.1مع العديد من التوابع بيتا المشخصة في الأردن ) فما فوق%  90من 

(. لذلك حفظ NC_038678.1( وعمان )KM279620.1( والامارات )MN508949.1والسعودية )
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 Cotton leaf curl Geziraبالاسم  NCBI-GenBankالجينوم الكامل لهذا التابع في مستوع 

betasatellite isolate Karbala وتحت الرمز ON206651.1 (.2و ملحق  20و شكل  10)جدول 

 Cotton leaf curl Gezira الكامل للتابع جينومالتحليل التشابه بين تسلسل (: 10جدول )

betasatellite isolate Karbala  العالمية التابعجينومات نفس مع تسلسلات 

مجموع  تابعاسم ال

درجات 

 التشابه

تغطية 

 التسلسل

(%) 

نسبة 

 التشابه

(%) 

 رمز

 تابعال

Cotton leaf curl Gezira 
 betasatellite isolate Karbala, 

complete sequence 

- - - ON206651.1 

Cotton leaf curl Gezira betasatellite 

isolate Al-Ain, complete sequence 

2060 97 94.66 KM279620.1 

Okra leaf curl Oman betasatellite 

isolate OKB-1, complete sequence 

2041 100 93.83 NC_038678.1 

Cotton leaf curl Gezira betasatellite 

isolate AZB24-3, complete 

genome 

2023 97 94.15 MN508949.1 

Cotton leaf curl Gezira 

betasatellite-[Okra/Jordan-J2-1] 

isolate J2-1,  

1653 88 92.37 MT316188.1 

Cotton leaf curl Gezira 

betasatellite-[Okra/Jordan-J10-47] 

isolate J10-47 

1646 88 92.28 MT316190.1 

OkLCV satDNA 10, complete 

sequence 

1644 85 92.27 AF397215.1 

Cotton leaf curl Gezira 

betasatellite-[Okra/Jordan-J3-2] 

isolate J3-2 

1631 88 92.03 MT316189.1 

Cotton leaf curl Gezira betasatellite 

isolate IsSq1,  

1631 88 92.16 KU095847.1 

Okra yellow vein disease associated 

sequence putative C1 gene, clone 

SB36-1 

1618 85 91.87 AJ316039.1 

OkLCV satDNA 10 isolate Homra  1539 88 90.46 KJ396939.1 

Cotton leaf curl Gezira betasatellite 

isolate IsSq-C112 

1528 88 90.43 KT099177.1 

OkLCV satDNA 10 isolate Amman  1526 88 91.76 JX649952.1 

Cotton leaf curl Gezira betasatellite 1504 89 89.87 MK456609.1 



 

Cotton leaf curl Gezira betasatellite 

isolate 12_Beta, complete sequence 

1467 86 89.14 KY785329.1 

Cotton leaf curl Gezira betasatellite 

isolate IsSq-C9, complete sequence 

1223 88 91.15 KT099178.1 

OkLCV satDNA 3, complete 

sequence 

1219 85 91.05 AF397217.1 

Cotton leaf curl Gezira beta - 

[Sudan:Okra 43:1996]  

1134 86 91.79 AY044141.1 

 



 

            

 

 

 

 Tomato Leaf Curl Palampurفايروس للالجزيئية وتحديد الخصائص التشخيص : 4-2-2-2

Virus (ToLCPaLV) 
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القطعتين الأولى والثانية )  التي تتشابه معمتداخلة ال اتمتجاورال ان هنالك العديد مننتائج بينت اللقد     

Segment A   وSegment B من جينوم الفايروس )ToLCPaLV   باعتباره ذو جينوم ثنائي الأجزاء

(Bipartite) كما لوحظ ان هذه المتجاورات تمتلك تنظيما  جينيا  مطابقا  لجينوم هذا الفايروس اذ احتوت .

( على ستة جينات رئيسية مشفرة لبرويتنات ستة رئيسية للفايروس بينما Segment Aالقطعة الأولى )

( 11و جدول  22و  21ين فقط تشفران لبروتينين )الشكل ( جينSegment Bتضمنت القطعة الثانية )

 (. Intergenic regionمابين الجينات ) غير مشفرةبالإضافة الى احتواء القطعتين على مناطق 
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 ToLCPaLVللفايروس ( Bipartiteثنائية الأجزاء )خريطة الجينوم النموذجية (:22شكل )

  

 في هذه الدراسة ةالمشخص  ToLCPaLV للقطعتي فايروس يجينومالتنظيم (:ال11جدول )

 Segment Aالقطعة الأولى 

رمز الإيداع في بنك  الموقع في الجينوم البروتين الجين

 الجينات

AV2 Precoat protein 120-467 UQS49417.1 

AV1 Coat protein 280-1050 UQS49418.1 

AC3 Replication enhancer protein 1047-1457 UQS49419.1 

AC2 AC2 protein 1177-1596 UQS49420.1 

AC1 Replication associated protein 1499-2602 UQS49421.1 

AC4 AC4 protein 2269-2445 UQS49422.1 

 Segment Bالقطعة الأولى 

BV1 Nuclear shuttle protein 425-1231 UQS49415.1 

BC1 Movement protein 1298-2143 UQS49416.1 

 

بالاسمين  NCBI-GenBankوقد تم إيداع الجينوم الكامل لهاتين القطعتين ضمن قاعدة بيانات    

Tomato leaf curl Palampur virus segment A  وTomato leaf curl Palampur virus 

segment B  وتحت الرمزينON254271.1  وON254270.1  تأكيدولغرض  (.3على التوالي )ملحق 



 

عن طريق  ToLCPaLVهذا التشخيص تم تحليل النشوء والتطور لهاتين القطعتين من جينوم فايروس 

المشابهة  المتداخلة اتالمتجاورالموحد لجميع  التسلسل بين ت القرابة الوراثيةأثبتبناء الشجرة الوراثية التي 

عزلات  معقاعدة نايتروجينية على التوالي  2720 و 2756لقطعتي هذا الفايروس والتي كانت باطوال 

% 98العديد من السلالات العالمية ذات نسبة تشابه زادت عن  هنالك . أذ كانمناظرة لهماسلالات عالمية و

بالإضافة الى السلالة  EU547683.1 و FJ660436.1الرموز السلالات ذات مثل  Aمع تسلسل القطعة 

جدول ) وراثيا التي كانت الأقرب لهاور في محافظة بابل االمعزولة من نبات الخي ON229618.1المحلية 

مع عدد من  B% بين تسلسل القطعة 95وأيضا كانت هنالك نسبة تشابه زادت عن  .(23و شكل  12

و شكل  13% )جدول 97.50لة المحلية أيضا بنسبة تشابه بلغت السلالات المناظرة والاقرب كانت السلا

24 .) 

 ToLCPaLV( من فايروس Segment Aالتشابه بين القطعة الأولى )نسبة تحليل  :(12جدول )

 للعديد من السلالات العالمية التابعة نفس القطعة ع تسلسلات جينومعزولة في هذه الدراسة مالم

مجموع  اسم النوع

درجات 

 التشابه

تغطية 

 التسلسل

(%) 

نسبة 

 التشابه

(%) 

 رمز

 السلالة

Tomato leaf curl Palampur virus 

segment A,  

- - - ON254271.1 

Tomato leaf curl Palampur virus 

isolate IR:Jir5:T6X:Cuc:07 segment 

DNA-A,  

4916 100 98.66 FJ660436.1 

Tomato leaf curl Palampur virus-

[Jiroft:melon] segment DNA A  

4916 100 98.66 EU547683.1 

Tomato leaf curl Palampur virus 

isolate IR:Jir3:T4X:Cuc:07 segment 

DNA-A,  

4911 100 98.62 FJ660439.1 

Tomato leaf curl Palampur virus 

isolate IR:Ker:T8X:Cuc:07 segment 

DNA-A,  

4911 100 98.62 FJ660433.1 

Tomato leaf curl Palampur virus 

isolate Babylon1 segment DNA-A 

4905 100 98.58 ON229618.1 

Tomato leaf curl Palampur virus 

isolate IR:Jir:T55X:Cuc:08 segment 

DNA-A 

4900 100 98.55 FJ660444.1 

Tomato leaf curl Palampur virus 

isolate IR:Jir:T1X:Cuc:07 segment 

DNA-A 

4900 100 98.55 FJ660440.1 



 

Tomato leaf curl Palampur virus 

isolate IR:Jir7:T11X:Cuc:07 segment 

DNA-A 

4894 100 98.51 FJ660438.1 

Tomato leaf curl Palampur virus 

isolate IR:Jir5:T51X:Cuc:08 segment 

DNA-A 

4889 100 98.48 FJ660432.1 

Tomato leaf curl Palampur virus 

isolate IR:Jir8:T58P:Cuc:08 segment 

DNA-A 

4889 100 98.48 FJ660431.1 

Tomato leaf curl Palampur virus 

isolate IR:Jir6:T3X:Cuc:07 segment 

DNA-A 

4883 100 98.44 FJ660441.1 

Tomato leaf curl Palampur virus 

isolate IR:Jir9:T7X:Cuc:07 segment 

DNA-A 

4850 100 98.22 FJ660437.1 

Tomato leaf curl Palampur virus 

isolate IR:Kah:T9X:Cuc:07 segment 

DNA-A 

4850 100 98.22 FJ660434.1 

Tomato leaf curl Palampur virus-

[Roodan:tomato] segment DNA A 

4839 100 98.15 EU547682.1 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

 

                         

 

                     

 

                        
 ToLCPaLV( من فايروس Segment Bتحليل نسبة التشابه بين القطعة الأولى ) :(13جدول )

 المعزولة في هذه الدراسة مع تسلسلات جينوم نفس القطعة التابعة للعديد من السلالات العالمية
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مجموع  اسم النوع

درجات 

 التشابه

تغطية 

 التسلسل

(%) 

نسبة 

 التشابه

(%) 

 رمز

 السلالة

Tomato leaf curl Palampur virus 

segment B  

- - - ON254270.1 

Tomato leaf curl Palampur virus 

isolate Babylon1 segment DNA-B  

4645 100 97.50 ON229620.1 

Tomato leaf curl Palampur virus 

isolate IR:Jir3:T4P:Cuc:07 segment 

DNA-B  

4612 100 97.28 FJ660430.1 

Tomato leaf curl Palampur virus 

isolate IR:Jir7:T11P:Cuc:07 segment 

DNA-B  

4606 100 97.24 FJ660426.1 

Tomato leaf curl Palampur virus 

isolate IR:Jir9:T7P:Cuc:07 segment 

DNA-B  

4597 100 97.17 FJ660435.1 

Tomato leaf curl Palampur virus 

isolate IR:Jir6:T3P:Cuc:07 segment 

DNA-B  

4595 100 97.17 FJ660427.1 

Tomato leaf curl Palampur virus 

isolate IR:Jir5:T51P:Cuc:08 segment 

DNA-B  

4575 100 97.02 FJ660428.1 

Tomato leaf curl Palampur virus-

[Kerman:cucumber]  

4562 100 96.95 FJ668379.1 

Tomato leaf curl Palampur virus-

[Jiroft:melon] segment DNA B  

4464 100 96.29 EU547681.1 

Tomato leaf curl Palampur virus 

clone PV14-6 segment DNA B  

4407 100 95.92 MZ423190.1 

Tomato leaf curl Palampur virus 

isolate IR:Roo:T10X:Tom:06 

segment DNA-B 

4375 100 95.70 FJ660442.1 

Tomato leaf curl Palampur virus 

isolate IR:Jir1:T55P:Cuc:08 segment 

DNA-B 

4375 100 95.70 FJ660423.1 

Tomato leaf curl Palampur virus 

isolate IR:Kah:T9P:Cuc:07 segment 

DNA-B 

4351 100 95.55 FJ660424.1 

Tomato leaf curl Palampur virus 

isolate IR:Jir8:T58X:Cuc:08 segment 

DNA-B 

4324 100 95.37 FJ660425.1 



 

Tomato leaf curl Palampur virus 

clone PV16-8 segment DNA B 

4307 100 95.26 MZ423192.1 

 

 

 

 

 

                                    
 

 

 

الذي سجل و Begomovirusمن الفايروسات المهمة التابعة الى الجنس  ToLCPaLVعد فايروسات ت     

بعدها سجل في باكستان ( 2008واخرون،  Kumar) 2008الهندية في العام  Palmpurفي مدينة لأول مرة 
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(Ali ،2010واخرون )( وايرانHeydarnejad ،وبالرغم من تسجيل ودراسة الإصابة 2013واخرون .)

( وعلى نبات 2021واخرون، Mohammedوالداتورة ) القرعفي العراق على نباتات سابقا بهذا الفايروس 

  مستوى العراق.الأ ان تشخيصنا له في نبات الطماطة هو الأول على  الخيار 

 Tobacco vein clearingالجزيئية للفايروس الداخلي وتحديد الخصائص : التشخيص 4-2-2-3

virus 

باستعمال  Solanum lycopersicum اطةالطمنبات تم تشخيص جينوم فيروس داخلي ضمن جينوم       

لمسودة الجينوم التي تم الحصول عليها في هذه أشارت نتائج التشابه  . اذتقنية الجيل التالي لتحديد التسلسل

( والذي هو احد TVCV) Tobacco vein clearing virusالى ان الفايروس المشخص هو الدراسة 

 مع% 81.60تشابه بلغت نسبة اذ حققت  Caulimoviridaeالتابع للعائلة  Solendovirusأنواع الجنس 

 (.14)جدول  AF190123.1ذات الرمز  Tobacco vein clearing virusسلالة نفس الفيروس 

والمتداخله مع  المشخص في هذه الدراسة TVCVفايروس مسودة جينوم (: التشابه بين 14جدول )

 مع العزلات والسلالات العالمية جينوم الطماطة 

مجموع  اسم النوع

درجات 

 التشابه

تغطية 

 التسلسل

(%) 

نسبة 

 التشابه

(%) 

 رمز

 السلالة

 Tobacco vein clearing virus  4865 70 81.60 AF190123.1 

Sweet potato vein clearing virus 

isolate Fiji 

108 2 76.11 MH188860.1 

Sweet potato vein clearing virus 

strain Dom1 

102 2 75.66 HQ694979.1 

 

ذو الرمز  TVCVكما اكدت نتائج تحليل التشابه باستعمال تسلسل الجينوم المرجعي للفايروس 

NC_003378.  بمعدل تغطية  98.1% مع نسبة تغطية 87.4هذا التشخيص وذلك بتحقيقه نسبه تشابه %

2825 X  2825)بمعنى ان كل قاعدة نايتروجينية من تسلسل جينوم الفايروس قد تم تكرارها او تغطيتها 

  (.25مرة من المقروءات الخام( )شكل 



 

                                                                         

 

والذي تم ايداعه ضمن بيانات  شخص في هذه الدراسةالم TVCVالتجميع النهائي لتسلسل جينوم لذلك فقد تم 

قاعدة  7760مزدوج طوله  DNAشريط  ذووكان ( 4)ملحق  ON6843229.1 بنك الجينات تحت الرمز 

أي جينات تشفر المناطق المحافظة  open reading framesتتضمن أربعة أطر قراءة مفتوحة  نايتروجينية

 Putative)يشفر ألاطارالاول للغلاف البروتيني اذ ، Solendovirusالنموذجية لجينوم أنواع الجنس 

coat proteinألاطار الثاني لبروتين الحركة ( و(Putative cell-to-cell movement proteinو ) 

وأنزيم النسخ  Aspartic proteaseالتي تشمل بروتين ( Polyprotein) الاطار الثالث للبروتين المتعدد
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الاطار الرابع الذي يشفر لبروتين عامل  وأخيرا   RNase Hوبروتين  reverse transcriptaseالعكسي 

Trans-activator  factor .الجينوم هذا وبروتيناته المفترضة على السمات الكاملة تسلسل يشتمل و

والتي يتم تمثيلها  Solendovirusلجينوم أنواع الجنس ات الداخلية من جنس يروساالموجودة في أعضاء الف

 (.26)شكل  NC_003378.1ذو الرمز  TVCVلفايروس في الجينوم المرجعي لـ
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( بين تسلسل BLASTpولغرض زيادة مصداقية هذا التشخيص فقد أجريت عملية تحليل نسبه التشابه )   

المشخص في هذه الدراسة  TVCVلسلالة العراقية للفايروس الاحماض الامينية للبروتينات الأربع الرئيسة ل

 Coatمع التسلسلات العالمية لنفس البروتينات. اذ أظهر تسلسل الاحماض الامينية للغلاف البروتيني )

protein لنفس البروتين الخاص 63.40% واعلى نسبة تشابه بلغت 100( للفايروس المحلي نسبة تغطية %

ت نسب التغطية والتشابه مع نفس البروتين انخفضبينما  NP_569139.1 ذو الرمز TVCVبالفايروس 

 (.15التابع لفايروسات أخرى )جدول 

لسلالة العراقية (: تحليل التشابه بين تسلسل الاحماض الامينية لبروتين الغلاف البروتيني ل15جدول )

 الأحماض الأمينية الأخرى ذات الصلة في جميع أنحاء العالممع تسلسلات  TVCVللفايروس 

أسم 

 البروتين

مجموع  اسم الفايروس

درجات 

 التشابه

نسبة  

 التشابه

(%) 

نسبة  

 تغطية

 التسلسل

)%( 

 

 رمز

 السلالة

putative 

coat 

protein 

Tobacco vein 

clearing virus 
431 63.40 100 NP_569139.1 

coat 

protein 

Sweet potato 

vein clearing 

virus 
192 40.70 68 AWA81913.1 

coat 

protein 

Sweet potato 

vein clearing 

virus 
184 39.69 68 YP_004300272.1 

coat 

protein 

Blueberry red 

ringspot virus 
65.9 31.68 39 AFL90606.1 

coat 

protein 

Blueberry red 

ringspot virus 
65.9 31.68 39 AFL90601.1 

coat 

protein 

Blueberry red 

ringspot virus 
65.9 31.68 39 AFL90605.1 

coat 

protein 

Blueberry red 

ringspot virus 
65.5 31.68 39 AFL90598.1 

coat 

protein 

Blueberry red 

ringspot virus 
66.6 31.68 39 AFL90602.2 

coat 

protein 

Blueberry red 

ringspot virus 
66.2 31.68 39 AFL90603.2 

coat 

protein 

Blueberry red 

ringspot virus 
63.5 30.77 38 AGI44295.1 



 

TPA: 

coat 

protein 

Bacopamonnieri 

virus 3 
141 30.12 83 DAF42456.1 

coat 

protein 

chicory mosaic 

cavemo virus 
97.8 29.56 80 QZH55166.1 

coat 

protein 

protein 

Sweet potato 

collusive virus 
91.7 28.63 66 YP_004347414.1 

coat 

protein 

Epiphyllum 

virus 4 
90.9 27.98 48 YP_010087806.1 

capsid 

protein 

Blueberry red 

ringspot virus 
66.2 27.66 58 AFK73388.1 

 

الخاص بالفايروس  Putative movement proteinلبروتين الحركة كما أظهر تسلسل الاحماض الامينية 

الفايروس نفس % لنفس البروتين الخاص ب75.89% واعلى نسبة تشابه بلغت 93المحلي نسبة تغطية 

TVCV ذو الرمز NP_569140.1 نسب التغطية والتشابه مع نفس البروتين التابع لفايروسات وأيضا قلت

 (.16أخرى )جدول 

 

لسلالة ا TVCVللفايروس (: تحليل التشابه بين تسلسل الاحماض الامينية لبروتين الحركة 16جدول )

 الأحماض الأمينية الأخرى ذات الصلة في جميع أنحاء العالممع تسلسلات العراقية 

مجموع  اسم الفايروس أسم البروتين

درجات 

 التشابه

  نسبة

 التشابه

(%) 

 تغطيةنسبة  

 التسلسل

)%( 

 

 رمز

 السلالة

putative 

movement 

protein  

Tobacco vein 

clearing virus 
507 75.89 93 NP_569140.1 

movement 

protein  

Sweet potato 

vein clearing 

virus 
251 41.27 93 AWA81914.1 

movement 

protein  

Sweet potato 

vein clearing 

virus 
244 40.51 93 YP_004300273.1 

TPA: 

movement 

protein  

Bacopa 

monnieri virus 

3 
171 33.67 93 DAF42457.1 

movement 

protein  

Cauliflower 

mosaic virus 
80.1 32.72 50 AGT42087.1 



 

movement 

protein  

Cauliflower 

mosaic virus 
81.3 31.33 56 BCW03857.1 

ORF1 

movement 

protein 

Atractylodes 

mild mottle 

virus 
82.8 31.07 41 YP_009165746.1 

movement 

protein  

Cauliflower 

mosaic virus 
80.9 30.80 56 AGT42150.1 

movement 

protein  

Cauliflower 

mosaic virus 
80.9 30.40 56 AHA91306.1 

movement 

protein  

Cauliflower 

mosaic virus 
80.5 30.40 56 AHA91293.1 

movement 

protein  

Carnation 

etched ring 

virus 
79.7 30.29 48 CAH59634.1 

movement 

protein  

Cauliflower 

mosaic virus 
80.1 29.95 50 AII00786.1 

movement 

protein  

Cauliflower 

mosaic virus 
80.1 29.95 50 AII80282.1 

movement 

protein  

Cauliflower 

mosaic virus 
80.1 29.95 50 BAO53438.1 

movement 

protein  

Soybean 

Putnam virus 
81.3 29.67 49 YP_006607888.1 

 Polyprotein للبروتين المتعدديضاف الى ذلك فقد أظهرت نتائج التحليل ان تسلسلات الاحماض الامينية 

% و نسب 96و  100الخاص بنفس الفايروس نسب تغطية  Trans-activator  factorبروتين عامل و

على التوالي مع تسلسلات الاحماض الامينية للبروتينات المناظرة للفايروس  %  64.00و  82.83تشابه 

 .(18و  17جدول ) على التوالي NP_569142.1و  NP_569141.1ذات الرموز  

 

 

 

 

 

 

 

 



 

لسلالة ا TVCVلفايروس  Polyproteinللـ (: تحليل التشابه بين تسلسل الاحماض الامينية 17جدول )

 الأحماض الأمينية الأخرى ذات الصلة في جميع أنحاء العالممع تسلسلات العراقية 

مجموع  اسم الفايروس أسم البروتين

درجات 

 التشابه

نسبة  

 التشابه

(%) 

نسبة  

 تغطية

التسلسل 

)%( 

 

 رمز

 السلالة

polyprotein 
Tobacco vein 

clearing virus 
939 82.83 100 NP_569141.1 

replicase 

Sweet potato 

vein clearing 

virus 
721 60.79 99 AWA81915.1 

replicase 

Sweet potato 

vein clearing 

virus 
721 60.63 99 YP_004300274.1 

TPA: 

replicase 

Bacopa 

monnieri virus 

3 
588 53.26 98 DAF42458.1 

replicase 
chicory mosaic 

cavemovirus 
399 41.77 99 QZH55167.1 

replicase 
Sweet potato 

collusive virus 
391 41.07 98 YP_004347415.1 

aspartic 

protease 

/reverse 

transcriptase 

Cassava vein 

mosaic virus 
392 40.90 98 NP_056848.1 

replicase 
Epiphyllum 

virus 4 
380 38.59 98 YP_010087807.1 

putative 

reverse 

transcriptase 

Strawberry 

vein banding 

virus 
296 34.00 98 ALF37644.1 

putative 

reverse 

transcriptase 

Strawberry 

vein banding 

virus 
295 34.00 98 UCJ01210.1 

ORF V 

protein 

Strawberry 

vein banding 

virus 
295 34.00 98 CCG14716.1 

putative 

reverse 

transcriptase 

Strawberry 

vein banding 

virus 
295 34.00 98 UCJ01189.1 



 

ORFV 

protein 

Strawberry 

vein banding 

virus 
295 33.85 98 ARO77050.1 

putative 

reverse 

transcriptase 

Strawberry 

vein banding 

virus 
295 33.85 98 UCJ01196.1 

hypothetical 

protein 

Strawberry 

vein banding 

virus 
296 33.59 98 NP_043933.1 

 

 Trans-activator  factorبروتين عامل (: تحليل التشابه بين تسلسل الاحماض الامينية ل18جدول )

في جميع  هالأخرى ذات الصلالأحماض الأمينية مع تسلسلات لسلالة العراقية التابع ل TVCVللفايروس 

 أنحاء العالم

مجموع  اسم الفايروس أسم البروتين

درجات 

 التشابه

نسبة  

 التشابه

(%) 

 تغطيةنسبة  

 التسلسل

)%( 

 

 رمز

 السلالة

putative 

Trans-

activator  

factor 

Tobacco vein 

clearing virus 
434 64.00 96 NP_569142.1 

putative 

inclusion 

body 

protein 

Sweet potato 

vein clearing 

virus 
209 48.46 55 AWA81917.1 

putative 

inclusion 

body 

protein 

Sweet potato 

vein clearing 

virus 
204 46.70 55 YP_004300276.1 

TPA: 

putative 

inclusion 

body 

protein 

Bacopa 

monnieri virus 

3 

114 29.63 65 DAF42459.1 

putative 

Trans-

activator  

factor 

Chicory 

mosaic 

cavemo virus 
64.3 26.04 61 QZH55168.1 

 



 

الذي أشار بوضوح ( Phylogenetic analysis)التحليل الوراثي لقد تم تأكيد نتائج هذه التحاليل بواسطة 

مع   TVCV فايروس للسلالة العراقية من المذكورة أعلاه التابعةبروتينات جميع الإلى العلاقة الوثيقة بين 

 على التوالي(. 30 و 29 و 28 و 27)الأشكال  TVCV نفس الفايروس إلى عودالتي تالمناظرة البروتينات 

 

 

السلالة العراقية )محددة  TVCV(: الشجرة الوراثية لبروتين الغلاف البروتيني للفايروس 27شكل )

بنقطة ذات لون اسود( مع التسلسلات العالمية لنفس البروتين التابع للعديد من الفايروسات والتي تشمل 

 .  TVCVالفايروس 

 

 Putative Coat Protein of Tobacco vein clearing virus strain Iraq-1

 NP 569139.1 putative coat protein Tobacco vein clearing virus

 AWA81913.1 coat protein Sweet potato vein clearing virus

 YP 004300272.1 coat protein Sweet potato vein clearing virus

 QZH55166.1 coat protein chicory mosaic cavemovirus

 YP 004347414.1 coat protein/movement protein Sweet potato collusive virus

 YP 010087806.1 coat protein Epiphyllum virus 4

 DAF42456.1 TPA asm: coat protein Bacopa monnieri virus 3

 AGI44295.1 coat protein partial Blueberry red ringspot virus

 AFK73388.1 capsid protein partial Blueberry red ringspot virus

 AFL90606.1 coat protein partial Blueberry red ringspot virus

 AFL90598.1 coat protein partial Blueberry red ringspot virus

 AFL90601.1 coat protein partial Blueberry red ringspot virus

 AFL90605.1 coat protein partial Blueberry red ringspot virus

 AFL90602.2 coat protein Blueberry red ringspot virus

 AFL90603.2 coat protein Blueberry red ringspot virus

100

100

99

97

92

84

82

100

49

100

48

28

19



 

 

السلالة العراقية )محددة بنقطة ذات  TVCV(: الشجرة الوراثية لبروتين الحركة للفايروس 28شكل )

لمية لنفس البروتين التابع للعديد من الفايروسات والتي من ضمنها لون اسود( مع التسلسلات العا

 .   TVCVالفايروس 

 

 

السلالة العراقية )محددة بنقطة  TVCV(: الشجرة الوراثية للبروتين المتعدد التابع للفايروس 29شكل )

تي تشمل الفايروس ذات لون اسود( والتسلسلات العالمية لنفس البروتين التابع للعديد من الفايروسات وال

TVCV   . 

 Putative cell-to-cell movement protein of Tobacco vein clearing virus strain Iraq-1

 NP 569140.1 putative cell-to-cell movement protein Tobacco vein clearing virus

 AWA81914.1 movement protein Sweet potato vein clearing virus

 YP 004300273.1 movement protein Sweet potato vein clearing virus

 DAF42457.1 TPA asm: movement protein Bacopa monnieri virus 3

 CAH59634.1 Movement protein Carnation etched ring virus

 YP 009165746.1 ORF1 Atractylodes mild mottle virus

 YP 006607888.1 movement protein Soybean Putnam virus

 BCW03857.1 movement protein Cauliflower mosaic virus

 AGT42087.1 movement protein Cauliflower mosaic virus

 AHA91306.1 movement protein Cauliflower mosaic virus

 AGT42150.1 movement protein Cauliflower mosaic virus

 AHA91293.1 movement protein Cauliflower mosaic virus

 BAO53438.1 movement protein Cauliflower mosaic virus

 AII00786.1 movement protein Cauliflower mosaic virus

 AII80282.1 movement protein Cauliflower mosaic virus

100

100

99

95

100

92

100

99

67

89

52

44

33

 Putative polyprotein of Tobacco vein clearing virus strain Iraq-1

 NP 569141.1 polyprotein Tobacco vein clearing virus

 AWA81915.1 replicase Sweet potato vein clearing virus

 YP 004300274.1 replicase Sweet potato vein clearing virus

 DAF42458.1 TPA asm: replicase Bacopa monnieri virus 3

 QZH55167.1 replicase chicory mosaic cavemovirus

 NP 056848.1 aspartic protease/reverse transcriptase Cassava vein mosaic virus

 YP 004347415.1 replicase Sweet potato collusive virus

 YP 010087807.1 replicase Epiphyllum virus 4

 NP 043933.1 hypothetical protein Strawberry vein banding virus

 UCJ01189.1 putative reverse transcriptase Strawberry vein banding virus

 UCJ01196.1 putative reverse transcriptase Strawberry vein banding virus

 CCG14716.1 ORF V protein Strawberry vein banding virus

 ALF37644.1 putative reverse transcriptase Strawberry vein banding virus

 ARO77050.1 ORFV protein Strawberry vein banding virus

 UCJ01210.1 putative reverse transcriptase Strawberry vein banding virus

100

100

98

100

95

86

80

73

100

100

99

98

58



 

 

 

 TVCVللسلالة العراقية من فايروس   Trans-activator(: الشجرة الوراثية لبروتين عامل 30شكل )

)محددة بنقطة ذات لون اسود( مع التسلسلات العالمية لنفس البروتين التابع للعديد من الفايروسات والتي 

 .   TVCVتشمل الفايروس 

إما مقطوعة أو تحتوي على بعض جينية تشفر لبروتين معين كانت كل منطقة تسلسل من الجدير بالذكر أن و

ومن جانب  يمكن اعتبارها بالتالي معيبة من الناحية الانتقاليةالتي و( frameshifts)التحولات الإطارية 

في المسودة الكاملة للجينوم  non-coding intergenic regionاخر فقد تم تحديد المناطق غير المشفرة  

  .طرفي الجينومعلى كلا  نايتروجينية تقعقاعدة  2276 بعدد والتي كانت

جينوم عدد من أنواع التبغ  مع TVCV لفايروسالحمض النووي لـالسابق لاندماج  التسجيلالرغم من ب

Nicotiana spp (Jakowitsch ،و  1999واخرونLockhart  ، 2000وآخرون ، ) الا انه لم يسجل

هذا الفايروس مرتبط بجينوم عائل جينوم الى ان دراستنا هذه اشارت ولكن  مندمجا مع عوائل نباتية أخرى،

في وبالتالي، هذا هو التقرير الأول  S. lycopersicum ةغير معروف سابقا  وهو الطماطجديد نباتي 

المزروعة  S. lycopersicumنبات الطماطة جينوم  معالداخلي  الفايروسجينوم هذا اندماج عن العراق 

 في العراق.

 S. lycopersicumفي جينومات  TVCV الفايروس الداخلي التحقق من وجود جينوم: 4-2-2-3-1

 العالمية 

ا في جينومات TVCV الفايروس الداخلي إذا كان جينوم لغرض التحقق فيما     .S نباتات الطماطة مدمج 

lycopersicum ،في جميع أنحاء العالم ( تم اجراء تحليل التشابهBLASTn باستعمال جينوم السلالة )

تم الحصول على نتائج مهمة وتسلسل الجينوم المرجعي لنفس الفايروس. لقد  TVCVالعراقية للفايروس 

شر يروس في جميع الكروموسومات الاثني عاالفهذا كشفت عن تحديد تسلسل جينوم ال في( 19)الجدول 

في  ةالمزروع ةفي نبات الطماط TVCV تشخيصنا للفايروستؤكد هذه النتيجة . وة العالميةلنبات الطماط

 Putative transactivator factor protein of Tobacco vein clearing virus strain Iraq-1

 NP 569142.1 putative transactivator factor Tobacco vein clearing virus

 AWA81917.1 putative inclusion body protein Sweet potato vein clearing virus

 YP 004300276.1 putative inclusion body protein Sweet potato vein clearing virus

 DAF42459.1 TPA asm: putative inclusion body protein Bacopa monnieri virus 3

 QZH55168.1 putative transactivator factor chicory mosaic cavemovirus

100

100

99



 

إلا أنه  ة،الطماط ات عائلفي العديد من جينوم TVCV اكتشاف وتشخيص فايروس لرغم من وبا العراق.

هو  TVCVالى ان على الأرجح قد يعود سبب ذلك  في جميع أنحاء العالم.وتسجيلها لم يتم الإبلاغ عنها 

التشابه إلا من خلال إجراء تحليل  وتشخيصها  لا يمكن تحديدهاوالتي داخلية المنشأ اليروسات افالمن 

(BLAST analysis . مع بيانات الفايروسات حصرا ) 

 Endogenousيروسات الداخلية العكسية الفلتقدم نتائج الدراسة الحالية دليلا  إضافي ا على الغزو المكثف     

pararetroviruses (EPRVs)  الممثلة بالفايروس TVCV  الباذنجانية.العائلة في جينومات نباتات 

 لكشف وتشخيصيروسية في جينوم المضيف على نتائج ااالتسلسلات الفعملية اندماج ؤثر توبالتالي يمكن أن 

ها هي بنتائج مسح مبالغة فينتالتي يمكن ان ت التقليدي، PCR تفاعل البلمرة المتسلسل يروسات باستخداماالف

 مما يستوجب اجراء اكثر من طريقة لتاكيد تشخيص الإصابة الفايروسية. الواقع مقارنة مما في

ية المختلفة مع عوائلها يروسات النباتافالتم سابق ا اكتشاف العلاقات التطورية المعقدة بين العديد من لقد     

 و Endogenous viral elements( )Katzourakisالداخلية ) الذاتية اتيروساعن طريق الف النباتية

Gifford ،2010 عوائلها النباتية، ولكن البعض منها وظيفي ا في  ات تكون معطلهالفايروس(. ومعظم هذه

( Holmes،2011له ) مفيدةقد تكون وظائف معينة يتم تفعيلها مما يؤدي الى اكتساب ذلك العائل النباتي 

تعديل  مما يؤدي الى يروسي في الجين أو بالقرب منهاالعنصر الفاو اندماج إدخال عن طريق  ويتم ذلك

نشاط ووظيفة الجين المصاب عبر مجموعة متنوعة من الآليات مثل تحفيز إسكات الجين وإضافة أشكال 

(، ومن جانب اخر بعض من هذه الفايروسات 2018واخرون، Kashino-Fujii) جديدة للنسخالتنظيمية ال

بيئية مما يؤدي الى أحداث الداخلية لها القدرة على التفعيل كنتيجة لتعرض العائل النباتي لظروف اجهاد 

 Petunia vein clearingحيث تم توثيق هذه العملية في ثلاثة فيروسات داخلية وهي الإصابة لعوائلها ، 

virus و Banana streak virus و Tobacco vein clearing virus (Geering ،و 2014واخرون 

Alisawi،2019 .) 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

 

 ذي ةالعالمي اتالجينوم مع TVCV(: تحليل التشابه لجينوم السلالة العراقية من الفايروس 19جدول )

 ةالطماط نباتالصلة ل 

 

 Bemisia tabaci    : التشخيص الجزيئي لحشرة الذبابة البيضاء4-3

المرجعي جينوم مع المن المتجاورات المتداخلة التي تتشابه  748ان هنالك بينت نتائج التحليل    

( والتي 31حشرة الذبابة البيضاء وكانت احدى هذه المتجاورات تغطي الجينوم بأكمله )شكل  مايتوكوندريال

المتخصص بتحديد وتفسير و شرح جينومات مايتوكوندريا أعضاء  MITOSاستعمل تسلسلها في برنامج 

 Bemisia tabaciمن المملكة الحيوانية التي تشمل الحشرات وجود حشرة  Metazoan مجموعة الـ

 ( أ 32)شكل

 

مجموع  رمز التسجيل

درجات 

 التشابه

نسبة 

 تغطية

 التسلسل

)%( 

نسبة 

 التشابه 

)%( 

 رقم الكروموسوم

 لنبات الطماطة

S. lycopersicum 

OU640345.1 6975 96 92.80 Genome assembly, chromosome: 2 

OU640353.1 8299 97 91.78 Genome assembly, chromosome: 10 

OU640352.1 7998 99 91.29 Genome assembly, chromosome: 9 

OU640350.1 7969 97 91.19 Genome assembly, chromosome: 7 

OU640355.1 7908 97 91.09 Genome assembly, chromosome: 12 

OU640347.1 7332 97 90.72 Genome assembly, chromosome: 4 

OU640351.1 7812 98 90.67 Genome assembly, chromosome: 8 

OU640348.1 7055 97 90.53 Genome assembly, chromosome: 5 

OU640344.1 7714 97 90.35 Genome assembly, chromosome: 1 

OU640346.1 7581 97 90.18 Genome assembly, chromosome: 3 

OU640354.1 7513 98 89.82 Genome assembly, chromosome: 11 

OU640349.1 8475 97 89.43 Genome assembly, chromosome: 6 



 

                                                                           

التذي تم الحصول عليه في هذه  B. tabaciلقد بلغ طول تسلسل جينوم المايتوكوندريا للذبابة البيضاء  

 Protein-coding genesجين مشفر للبروتينات  14قاعدة نايتروجينية تحتوي على   15,456  الدراسة

(PCGs)  والتي شملتcytochrome c oxidase subunit I (Cox1،) cytochrome c oxidase 

subunit II (Cox2 ،)cytochrome c oxidase subunit III (Cox3 ،)cytochrome b (Cob،) 
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NADH dehydrogenase subunit 1 (Nad1)   ،NADH dehydrogenase subunit 2 

(Nad2،) NADH dehydrogenase subunit 3 (Nad3 ،)NADH dehydrogenase subunit 

4 (Nad4 ،)NADH dehydrogenase subunit 4L  (Nad4L، ) NADH dehydrogenase 

subunit 5 (Nad5)  وNADH dehydrogenase subunit 6 (Nad6 بالإضافة الى وجود جينين .)

  rRNA Lللوحدة الكبيرة والصغيرة هما  Ribosomal RNA genesللحامض النووي الرايبوسومي 

  ب(. 31)شكل  Transfer RNAل جين من الحامض النووي الناق 22و S  rRNAو
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المرافقة لنباتات  B.tabaciحشرة الذبابة البيضاء الميتوكوندريا لـ المسودة الأولية لجينوم(: 32شكل )

مسودة جينوم المايتوكوندريا لحشرة الذبابة في )أ( جدول بالجينات التي تم تحديدها . الطماطة المصابة

ت المشفرة للبروتينات ذات لون احمر ، الجينات الجيناشرح توضيحي لجينوم الميتوكوندريا البيضاء، )ب( 

  ذات لون ازرق، و المشفرة للحامض النووي الناقل ذات لون اخضر. للحامض النووي الرايبوسوميالمشفرة 

لحشرة الذبابة  مسودة الجينوم الأوليةالكامل ل تسلسلال مقارنة الذي تضمنلتشابه لقد أظهر تحليل مقدار ا    

البيضاء التي تم الحصول عليها في هذه الدراسة مع ما متوفر من جينومات للمايتوكوندريا حشرة الذبابة 

وذلك تحقيق نسب تشابه بلغ اكثر  B. tabaciان الحشرة هي نوع   GenBankالبيضاء في بنك الجينات 

 Bemisia tabaci cloneمن نوع % مع العديد من السلالات العالمية كان اعلاها مع تلك  92من 

MEAM1  الذي أوضح مدى العلاقة و النشوء والتطور  ( وهذه النتيجة تم تاكيدها في تحليل20)جدول

الوراثية الوثيقة مع السلالات التي تعود الى النوع أعلاه من خلال تجمعها في فرع واحد في حين كانت 

 .(33)شكل في فرع اخر  Bemisia tabaci strain MEDالسلالات التي تعود الى النوع 

رافقة لنباتات الطماطة حشرة الذبابة البيضاء المعضية المايتوكوندريا ل(:مقارنة مسودة جينوم 20جدول )

  لحشرةلذات االسلالات العالمية العزلات ومع  المصابة

مجموع درجات   اسم النوع

 التشابه

 التسلسل تغطية

(%) 

 التشابه نسبة

(%) 

 رمز

 السلالة 

Bemisia tabaci  25294 100 99.51 KY951450.1 

Bemisia tabaci  25289 100 99.50 KY951452.1 

Bemisia tabaci clone 

MEAM1  

25257 100 99.46 KR559508.1 

Bemisia tabaci 

isolate 153_1  

25124 99 99.39 MH186145.1 

Bemisia tabaci  25086 100 99.31 KY951449.1 

Bemisia tabaci  24136 99 97.74 KU877168.1 

Bemisia tabaci strain 

MED ASL  

15223 99 92.51 MH205754.1 

Bemisia tabaci strain 

MED Q2  

15167 99 92.40 MH205753.1 



 

Bemisia tabaci strain 

MED Q1  

15151 99 92.39 MH714535.1 

Bemisia tabaci  15145 99 92.39 KY951447.1 

Bemisia tabaci 

isolate 

154_1_MED_pilon  

15139 99 92.38 MH047295.1 

Bemisia tabaci  15119 99 92.34 OU815654.1 

Bemisia tabaci strain 

MED Q1  

15117 99 92.34 MH205752.1 

Bemisia tabaci 

isolate 154_2  

15106 99 92.32 MH186144.1 

Bemisia tabaci  15106 99 92.32 JQ906700.1 

 



 

                                

التي تم الحصول عليها في هذه الدراسة هي  المايتوكوندريا لحشرة الذبابة البيضاءمسودة جينوم تعد     

( اذ كانت هنالك العديد من الدراسات 2021الثانية على مستوى العراق بعد تسجيل الأولى من قبل سلمان )

السابقة حول التشخيص الجزيئي لحشرة الذبابة البيضاء في العراق تقتصرعلى استعمال الواسمات الجينية 

كما اكدت (. 2021و الخزاعي ، Kareem  ،2018) cytochrome C oxidase subunitتحديدا  جينات 

 تحديدا   B. tabaciلنوع المعقد من ذبابة القطن البيضاء المدروسة الى الحشرة انتماء ا هذه الدراسة نتائج
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واخرون   Kareemوهذا يتوافق مع ما وجده كل من  Middle East-Asia Minor1للمجموعة الجينية  

واخرون،   Li)الأكثر انتشارا  على مستوى العالم د هذا النوع يع ن  أمع العلم ( 2021( والخزاعي )2020)

(. وتعد هذه النتيجة ذات أهمية في تحديد الأنواع الجينية التابعة 2018واخرون ، Mugerwaو   2005

من اجل إيجاد الوسائل المسؤولة عن نقل فايروسات  لحشرة الذبابة البيضاء المنتشرة في البيئة العراقية

  .الكفوءة في مقاومتها مستقبلا  

  عن طريق البذور TYLCV: تقييم انتقال فايروس 4-4

ان  Real Time-PCRأظهرت نتائج التشخيص الجزيئي باستعمال تفاعل البلمرة المتسلسل اللحظي     

أ  34)شكل  TYLCVالبادرات الناميه من البذور المعقمة والبذور غير المعقمة كانت مصابة بالفايروس 

بادرات  و ب( بالرغم من عدم وجود فرق معنوي في تركيز الفايروس في بادرات المجموعتين، الا ان

( حققت اعلى تركيز من الفايروس وذلك باكتشافه في معدل دورة T2مجموعة البذور غير المعقمة )

( في معدل الدورات T1بينما اكتشف في بادرات مجموعة البذور المعقمة ) 19.42التضاعف الابكر 

( التي لم يكتشف فيها T3، بالمقابل كان هنالك فرق معنوي لهاتين المجموعتين مع معاملة المقارنة )20.49

الذين ( 2017واخرون ) Kil( و 2016واخرون ) Kilالفايروس. أن هذه النتيجة تتوافق مع ما وجده 

. وبالرغم  Seed-Borneينتقل عن طريق البذور يمكن ان  TYLCVان فايروس استنتجوا من دراستهم 

لبذور الا ما تحقق من نتائج في ( بحذافيرها في تعقيمهم ل2021واخرون ) Tabeinمن اتباع طريقة عمل 

دراستنا هذه تختلف عن ما وجدوه من عدم اكتشافهم الفايروس في بادرات البذور المعقمة بينما اكتشف في 

البذور غير المعقمة وقد عزوه الى سبب تلوث هذه البذور ببقايا جينوم الفايروس. ربما قد يعود سبب التناقض 

 Tomatoتهم الى اختلاف سلالة الفايروس المدروسه من قبلهم اذ كانت بين نتائج دراستنا مع نتائج دراس

yellow leaf curl Sardinia virus  بينما في دراستنا كانت السلاله هيTomato yellow leaf curl 

virus-Mild وهذا الطرح يتوافق مع نتيجة .Kil ( الذين وجدوا ان سلالة الفايروس 2020واخرون )

Tomato leaf curl New Delhi virus   يمكنها ان تنتقل بواسطة البذور وتسبب إصابة لنباتي الطماطة

و القرع. وبالرغم من ذلك هنالك حاجة ملحة الى اجراء المزيد من الدراسات المتعلقة بإمكانية انتقال سلالات 

 ها المختلفة بواسطة بذور الطماطة وعوائل نباتية أخرى.وتوابع TYLCVفايروس 
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لقد اقتصرت معظم طرق التشخيص الجزيئي السابقة في العراق للكشف عن الفايروسات عموما  وفايروس  

من جينوم الفايروس مثل تسلسل جين الغلاف  تجعد واصفرار أوراق الطماطة خصوصا  على تسلسل جزئي

الأ ان هذه الطرق لا تعطينا فكرة عن  .(2020التميمي،و  2016كريم ،; Al-Kuwaiti ،2013البروتيني )
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وجود أنواع او سلالات مختلفة تعود لنفس الجنس اواجناس أخرى في حالة الإصابة المعقدة. ولكن هذه 

تحديد التسلسل الجيل التالي لاصبح بالإمكان التغلب عليها باستعمال تقنية العقدين الأخيرين العقبات في 

(NGS)  التي تعطينا الامكانية العالية في تحديد جميع الأنواع والسلالات ونسب تواجدها في العينات

المصابة كما تمنحنا القدرة على تحديد الجينوم الكامل للفايروسات والذي يمكننا من تشخيص الفايروسات 

من تحديد الجينوم الكامل للسلالة المعتدلة للفايروس  (2021الى مستوى السلالة. فمثلا  تمكن العابدي )

TYLCV-Najaf   ولأول مرة في محافظة النجف الاشرف بواسطة استعمال هذه التقنية التي ساعدتنا أيضا

في تشخيص وتحديد الجينوم الكامل لنفس السلالة ومعرفة انها السلالة السائدة من فايروسات 

Begomoviruses ملتها الدراسة ولأول مرة في محافظة كربلاء والتي لم يكن في المناطق التي ش

باستطاعتنا من تشخيصها باستعمال وسائل التشخيص الجزيئي التقليدية السابقة. أن اتباع هذه التقنية سوف 

يمكننا من تحديد التوزيع الجغرافي للسلالات الشائعة لهذا الفايروس ومعرفة مدى انتشار كل سلالة في كل 

اعية وبالتالي إمكانية البحث عن الجينات المقاومة في الأصناف النباتية لجميع هذه السلالات منطقة زر

الشائعة وأيضا وضع الية ناجعة لمكافحة الناقل المشترك بينهم. جدير بالإشارة الى أن  سبب عدم نجاح معظم 

باستعمال تقنية  Begomovirusفي التشخيص الجزيئي لفايروسات  لبادئات المستعملة في هذه الدراسةا

قد يعود الى إن  هذه البادئات يمكنها الالتحام مع التسلسلات المحافظة فقط واي تغير في هذه  PCRالـ

تسلسل الجيل التالي التسلسلات يسبب فشل عملية التضخيم لذا يمكننا التأكيد على أهمية استعمال تقنية 

(NGS) ق تقنية الـفي التغلب على هذه المعوقات المرافقة لتطبيPCR  .والتقنيات الجزيئية الأخرى 

التي تشمل  Geminivirirusesتقترن التوابع نوع الفا وبيتا مع فايروسات عائلة  في معظم الاحيان     

والاقتران هذا يشتمل على تضاعفها وحركتها داخل النبات ومساهمتها في  TYLCVسلالات فايروس 

( التي يطورها Gene Silencingلى كبح عملية الاسكات الجيني )استحثاث الاعراض المرضية بالإضافة ا

لذلك يمكننا ان نعزوا سبب  .(Zhou ،2013 و 2011واخرون، Aminالنبات ضد الإصابة بالفايروسات )

 Cotton leafالى وجود التابع  TYLCV-Mld Karbala-1السلالة المعتدلة بشدة اعراض الإصابة 

curl Gezira betasatellite isolate Karbala  وهذا الطرح يتوافق مع ما وجده الباحثونHu  واخرون

  Tomato yellow leaf curl china virus (TYLCCNV)( في حالة الإصابة بالفايروس 2020)

( ، اذ TYLCCNB) Tomato Yellow Leaf Curl China betasatelliteالتي اقترنت مع التابع 

لوحظ ان الإصابة بالفايروس لوحده في نبات الطماطة والتبغ تفشل في التسبب بأي اعراض مرضية ضاهرة 

(Cui  ،بينما اقتران الاصابة بالفايروس 2004واخرون )TYLCCNV  مع التابعTYLCCNB  ينتج



 

ئيك أصفر مع عنهما إصابة معقدة تسبب ظهور اعراض مرضية واضحة مثل التقزم وتجعد الأوراق وموزا

 (.2022واخرون، Liتشويه السيقان )

 والتابع TYLCV-Mld Karbala-1لقد أوضحت نتائج القرابه الوراثية بين السلالة العراقية لفايروس     

Cotton leaf curl Gezira betasatellite isolate Karbala  والفايروس الداخليTobacco vein 

clearing virus سط مما يشير الى ان والسلالات المنتشرة في الدول المجاورة او في منطقة الشرق الأو

عن طريق تبادل المستلزمات او السلعة في انتقال هذه السلالات من تلك الدول الى العراق هو  السبب الرئيس

لع كذلك عدم تطبيق لا سيما ضعف او عدم وجود الية الفحص والمراقبة الفعالة لتلك الس الزراعية التجارية

( وهذا قد سمح وسوف يسمح في انتشار العديد من Al-Kuwaiti ،2013الحجر الزراعي الفعال في بلدنا )

 الأنواع والسلالات الفايروسية التي قد يكون البعض منها خطيرا يسبب خسائر اقتصادية كبيرة في المستقبل. 

بين  بقائها وانتقالها وانتشارهاحشرية في  على ناقلات Begomovirusesيروسات اتعتمد معظم ف    

التي   Trialeurodes و  Bemisiaبعض أنواع الجنسين العوائل النباتية، ومن بين هذه النواقل الحشرية 

نوع واحد يعود الى الجنس  وجد(. فمثلا Raccah،2015و  Fereresاثبتت قدرتها كناقل مهم وحيوي )

قدرته على اكتساب الفايروسات اثناء التغذية على انسجة النباتات المصابة، وقد  B. tabaciالاول وهو 

التي   Tomato yellow leaf curl virusاكتسب هذا النوع أهميته بكونه أفة  حشرية وناقلا  للعديد ابرزها 

والفواكه والخضروات ونباتات الزينة مسببة لها خسائر  تصيب سلالته المختلفة العديد من المحاصيل

به الاستوائية والقاحلة البيئات الاستوائية وشاقتصادية سنوية كبيرة في العديد من المناطق التي تشمل 

لا يزال يروسات النبات اانتقال العديد من فطرق  أن  الا  (.2011واخرون، Navas-Castillo) ةوالمتوسط

تم التشخيص موضوع خصب بسبب الاكتشاف المستمر لطرق انتقال جديدة لها لم تكن معروفة سابقا فمثلا 

والذي يعود الى  Pepper whitefly-borne vein yellows virusولأول مرة لفايروس جديد اسمه 

ولكنه وجد Myzus persicae المعروف عن أنواعها أن ها تنتقل بواسطة حشرة المن Polerovirusجنس 

ان هذا الفايروس الجديد ينتقل بواسطة حشرة الذبابة البيضاء المعروف عن قدرتها العالية على نقل العديد 

(. وهذا يفرض علينا 2019 ،واخرون Ghosh) RNAو DNAمن فايروسات النبات ذات الجينوم نوع الـ

 عن طريق البذور. TYLCVالايمان بالنتيجة التي حصلنا عليها والمتعلقة بإمكانية انتقال فايروس 

 

 

 



 

 Recommendations and Conclusions : الاستنتاجات والتوصيات        5

 Conclusions                                                                : الاستنتاجات 5-1

 من النباتات المصابة بالفايروسات. DNAتطوير طريقة سريعة وسهلة وقليلة التكاليف لاستخلاص الـ -1

لجنس واحد التوابع التي تعود الى افي تشخيص عدد من الفايروسات النباتية  كفاءتها NGSأثبتت تقنية الـ -2

Begomovirus   الداخلية في عملية واحدة وبدون الحاجة الى استعمال بادئات  اتاحد الفايروس عن فضلا

 التقليدية. PCRمتخصصة مما يعطيها الأفضلية على طريقة الـ

هي Tomato yellow leaf curl virus – Mild  ((TYLCV-Mld )لقد كانت السلالة الفايروسية  -3

المسببه لمرض تجعد واصفرار أوراق الطماطة في المزارع بين سلالات هذا الفايروس السائدة والوحيدة 

 الصحراوية في محافظة كربلاء،العراق.

بيتا  للتابع (Whole genome) كاملعلى مسودة الجينوم الولأول مرة في العراق لحصول لتسجيل واا -4

satDNA β نوع Cotton leaf curl Gezira betasatellite  المرافق لسلالة الفايروسTYLCV-

Mld  والذي قد يكون هو السبب في زيادة شدة اعراض الإصابة بالرغم من ان سلالة الفايروس كانت

 السلالة المعتدلة.

 Tomato leafفايروس لسلالة ال كاملعلى مسودة الجينوم الولأول مرة في العراق لحصول لتسجيل واا -5

curl Palampur virus   صيب محصول الطماطة.تالذي 

مدمج مع جينوم  Tobacco vein clearing virusللفايروس الداخلي  التسجيل لأول مرة في العراق -6

نبات الطماطة علما  ان هذا الفايروس الداخلي معروف عالميا  انه مدمج فقط مع أنواع من نبات التبغ مما 

 الأول على مستوى العالم.يشير الى ان تسجيلنا هذا قد يكون 

 يمكن ان ينتقل عن طريق البذور. TYLCVاثبتت نتائج دراستنا ان فايروس  -7

 

 

 

 

  Recommendationsوصيات                                                               ـــ: الت5-2



 

من النباتات المريضة  DNAالـالمبتكرة في هذه الدراسة في استخلاص استعمال طريقة الاستخلاص  -1

وأيضا إمكانية تطبيقها في حالة الاصابة  DNAجينوم نوع الـاللتقييم مدى اصابتها بالفايروسات ذات 

  .بالفطريات اوالبكتريا اوالديدان الثعبانية

وتحديد الخصائص في التشخيص باستعمال الأسلوب المتبع في هذه الدراسة  NGSتطبيق تقنية الـ -2

 للفايروسات التي تصيب النبات المنتشرة في البيئة العراقية. ةالجزيئي

وتوابعها في مزارع الطماطة  Begomovirusألانواع الأخرى التابعة للجنس ستمرار بالتحري عن الا -3

 وغيرها من المحاصيل المهمة في محافظة كربلاء والمحافظات المجاورة باستعمال نفس الأسلوب المتبع

  .في هذه الدراسة

في زيادة نسبة وشدة  satDNA βو التابع بيتا  TYLCV-Mldالتحري عن تاثير العلاقة بين سلالة  -4

في المحافظات الأخرى  ةالطماط مزارع في هذا التابعلكشف عن حدوث وتأثير ا ةضرور الإصابة مع

 .TYLCDاجل الفهم الكامل لوبائيات  وذلك من في العراقلعوائل النباتية الأخرى وا

في عملية الانتقال عن طريق البذور وضرورة  TYLCVدراسة إمكانية تاثير نوع سلالات فايروس  -5

 .اجراء مسح للبذور المستوردة والمحلية قبل زراعتها للتاكد من خلوها من هذه الفايروسات

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

 Tomato yellow leaf curl virus – Mildالجينوم الكامل لسلالة الفايروس اثبات تسجيل  (:1ملحق )

strain TYLCV-Mld Karbala-1   المركز الدولي لمعلومات التقانات الاحيائية ضمن بيانات في

  GenBankالـ

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 Cotton leaf curl Gezira betasatellite isolate الجينوم الكامل للتابعاثبات تسجيل  (:2ملحق )

Karbala في المركز الدولي لمعلومات التقانات الاحيائية ضمن بيانات الـGenBank  

 



 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 Tomato leaf curl Palampur virusبالاسمين  الجينوم الكاملإيداع قطعتي اثبات  (:3ملحق )

segment A  وTomato leaf curl Palampur virus segment B  في المركز الدولي لمعلومات

  GenBankالتقانات الاحيائية ضمن بيانات الـ



 

 

 

في المركز  Tobacco vein clearing virus isolate Iraq-1 الجينوم الكاملإيداع اثبات  (:4ملحق )

  GenBankالدولي لمعلومات التقانات الاحيائية ضمن بيانات الـ



 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

 المصادرالعربية 

(. التشخيص الجزيئي لبعض عزلات فايروس تجعد واصفرار أوراق 2020التميمي، سهير قاسم ) •

كلية  ،أطروحة دكتوراه .واختبار استجابة بعض التراكيب الوراثية للطماطة في مقاومتهالطماطة 

 .العراق ،جامعة الكوفة-الزراعة

( التشخيص الجزيئي لفايروس تجعد و اصفرار اوراق الطماطة 2014الجبوري، عفاف اركان عليوي ) •

(TYLCV( بإستخدام تقنية تفاعل البلمرة المتسلسل )PCR مع ) برنامج وقائي من الإصابة

 بالفايروس. رسالة ماجستير، كلية الزراعة، جامعة الكوفة.

 Bemisia(.العزل والتشخيص الجزيئي للذبابة البيضاء 2021الخزاعي، ضرغام عبد العزيز عبد ) •

tabaci (Gens)  (Hemiptera: Aleyrodidae)   مع تقييم كفاءة بعض المبيدات الحشرية مختبريا

 وحقليا  في محافظة كربلاء. رسالة ماجستير، كلية الزراعة ، جامعة كربلاء، العراق. 

(. التشخيص الجزيئي لفايروسات النبات المنقولة بواسطة بعض الحشرات 2021سلمان، محمد داود ) •

ة كربلاء باستعمال تقنية الجيل التالي. رسالة ماجستير، المنتشرة على عدد من العوائل النباتية في محافظ

  .كلية الزراعة ، جامعة كربلاء، العراق

 -(. تحديد الجينوم الكامل لفايروس تجعد واصفرار أوراق الطماطة2021العابدي، علي حسن عطية ) •

والفايروسات الداخلية المرافقة لنبات الطماطة في العراق باستعمال  TYLCV-Mildالسلالة المعتدلة 

 ، العراق.الكوفةتقانة الجيل الجديد. رسالة ماجستير، كلية الزراعة، جامعة 

(. التشخيص الجزيئي لفايروس تجعد واصفرار أوراق الطماطة والحشرة 2017ينب مسلم )عباس، ز •

الناقلة ومقاومته باستعمال بعض التراكيب الوراثية لنبات الطماطة. رسالة ماجستير، كلية الزراعة، 

 .جامعة كربلاء، العراق

   ار أوراق الطماطة(. التشخيص المناعي والجزيئي لفايروس تجعد واصفر2016كريم، مالك حسن ) •

tomato yellow leaf curl virus    تقييم استجابة بعض أصناف الطماطة للاصابة. رسالة و

 .ماجستير، كلية الزراعة، جامعة كربلاء، العراق

(. الامراض الفيروسية 2008مكوك، خالد محي الدين وجابر إبراهيم فجلة و صفاء غسان قمري ) •

  .المهمة في المنطقة العربية. دارة النهضة العربية ، بيروت، لبنانللمحاصيل الزراعية 

(. استخدام الطرائق الحيوية والجزيئية وتحليل التتابع الجيني في 2013المولى، عبد الكريم قاسم جر ) •

دراسة فايروس تجعد واصفرار أوراق الطماطة في العراق وسبل مكافحته.أطروحة دكتوراه، كلية 

 .البصرة، العراق الزراعة، جامعة
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   The aim of the current study was to identify the plant viruses belong to 

Begomovirus genus that infect a number of plant hosts in Karbala Province using 

the new molecular techniques. 

   Different viral symptomatic plant samples were collected from tomato plants of 

Karbala Province, okra plants from Babylon Province, and potato plants from 

Baghdad and Babylon Provinces in the growing season of 2021-2022. The DNA 

was extracted from these samples using a commercial kit and a developed extraction 

method. The Polymerase Chain Reaction (PCR) test was applied using specific 

primers that detect different species of Begomovirus genus in addition to Realtime-

PCR (RT-PCR). Furthermore, the Next Generation Sequencing (NGS) technique, 

type Metagenomics was utilized to identify Begomoviruses accompanying with the 

infected plants. 

   The results showed that the new developed extraction method succeeded in 

extraction the total genomic DNA from TYLCV infected plants. The extraction 

method exploiting sodium hypochlorite (NaOCl) alone or followed by DNA 

precipitation process were better than using the distilled water alone or with DNA 

precipitation. However, the commercial extraction kit provided the highest 

concentration and purity of DNA extracted form same infected plants. Additionally, 

the primer pair (PBL1v2040-F and PAR1c496-R) succeed in amplification and 

detection of some Begomovirus species. On the other hand, the rest of primers did 

not success in detection of the Begomoviruses. 

  Although, the DNA samples of potato and okra plants failed in accomplishment of 

the NGS sequences, the tomato DNA samples success by obtaining 52,606,000 

paired ends reads with length of 151 nt that were produced for the Metagenomics 

data. The results of NGS data proved existing several contigs that were similar or 

identical to the reference sequence of Tomato yellow leaf curl virus (TYLCV). They 

covered completely the full length of the viral genome and their consensus sequence 



 

size was 2729 nt. The genome produced was a single circular strand of monopartite 

DNA comprising the main six genes coding the main proteins of the TYLCV in 

addition to the non-coding intergenic region. Furthermore, the phylogenetic 

analysis confirmed the genetic relationship of the identified viral strain with many 

of global TYLCV mild strains particularly the Tomato yellow leaf curl virus isolate 

TYLCV-Najaf (MT583814.1). This full genome was deposited in the NCBI-

GenBank data with name Tomato yellow leaf curl virus - Mild strain Karbala-1 

under accession number ON254272.1. Moreover, the recombination and 

reassortment processes were not found in the genome of the TYLCV-Mld Karbala-

1 identified in this study. The results also evidenced that this strain was the 

predominant TYLCV strain in the surveyed tomato fields. This identification is the 

first record in Karbala Province, Iraq.  

   Nevertheless, there was no raw reads or contigs similar to the Alpha or Delta 

satellites, it was discovered 12,712 raw reads and 9 contigs that were comparable 

and covered completely the full genome of the Beta satellite Cotton leaf curl Gezira 

betasatellite isolate Al-Ain (KM279620.1) with similarity percentage reached to 

94.99%. This identification was confirmed through phylogenetic analysis. Thus, 

full genome of the Beta satellite obtained was saved in the NCBI-GenBank database 

under name Cotton leaf curl Gezira betasatellite isolate Karbala with accession 

number ON206651.1, which is considered also the first report to this satellite in 

Iraq.  

   As well as, the results revealed a numerous contigs that were similar to the 

Segment A and segment B of Tomato leaf curl palampur virus (ToLCPaLV) that 

was a single bipartite genome. These related contigs had genes organization 

identical to genome of ToLCPaLV by containing analogous six genes in the 

segment A and two genes in the segment B besides the intergenic regions in both 



 

segments. Although, this virus was identified previously on zucchini, datura and 

cucumber plants, this is first report of it infecting tomato plants in Iraq.  

   It was also found in this study the full genome of the endogenous pararetrovirus 

Tobacco vein clearing virus in the host genome of tomato (Solanum lycopersicum) 

with similarity percentage 87.4% and covered percentage 98.1%. This identification 

was confirmed through the phylogenetic analysis. Consequently, the consensus 

double strands DNA 7760 nt genome sequence was deposited in the NCBI-Genbank 

under accession number ON684329 with the same name. 

    In addition, the draft genome of the whitefly mitochondria was determined. This 

genome comprised 14 Protein-coding genes (PCGs), two ribosomal RNA genes and 

two genes of transfer RNA. This finding confirmed that the species of whitefly 

insect common in the Karbala Province, Iraq is Bemisia tabaci MEAM1. As well 

as, the results of RT-PCR confirmed that the seedlings growing from the sterilized 

and non-sterilized TYLCV infected tomato seeds were infected by same virus. This 

can refer to possibility of transmission of the TYLCV via seeds.  
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