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Abstract  

Background &Objectives: A number of gene groups are conserved in some entomopathogenic 

baculoviruses, and one of these groups is the enhancin. In the present research, the nucleotide and 

protein sequence of enhancin and the phylogenetic relationships between them were investigated 

along with codon analysis of nucleotide sequences and motifs using computer databases.  

Materials & Methods: Sixty-seven nucleotide and amino acid sequences related to enhancin gene 

were extracted from GenBank and used to draw a phylogenetic tree based on the maximum       

likelihood method. Nucleotide sequences related to nine selected genes were selected and          

extracted from the Sequence Manipulation Suite database to check the frequency of codons.      

MOTIF Search site was used to find motifs in amino acid sequences. 

Results: The tree drawn based on nucleotide and amino acid sequences showed two and three 

main groups, respectively. The sequences of Agrotis segetum granulovirus, Operophtera brumata 

nucleopolyhedrovirus, and Choristoneura fumiferana multiple nucleopolyhedrovirus were each in 

their own separate group. In all nine selected nucleotide sequences, the most abundant codons   

included ATG and TGG that were associated with methionine and tryptophan, respectively. In the 

amino acid sequences, the conserved sequence HEXXH was identified. Unconserved sequences 

corresponding to HAISF, HCMAE, QTLGD, HQXXH and HVXXH were found in some            

sequences. 

Conclusion: Since the production and secretion of enhancin enzyme as much as possible can be 

used to increase the insecticidal activity of baculoviruses and be used commercially for pest     

control, bioinformatics studies to predict the nucleotide and amino acid characteristics of the    

mentioned proteins in this field, especially with the production of recombinant baculoviruses, can 

be helpful.  
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 چکیده

 انهههانسهیه ̗های  اند، ژن شده های بیمارگر حشرات حفاظت  های ژنی مهم که در برخی از باکولوویروس یکی از گروهسابقه و هدف: 
 تحلیل کهدونهی  و  تجزیه  همراه با  ها انهانسی  و روابط فیلوژنتیک میان آنپروتینی های نوکلئوتیدی و  در تحقیق حاضر، توالی  هستند.

 شد. بررسیمحاسباتی های  با استفاده از پایگاهشده  های نوکلئوتیدی و نواحی حفاظت توالی

استخراج و برای رسم درخهت ژن  از بانک انهانسی     مربوط به ژنای  آمینه نوکلئوتیدی و اسید  توالی  شصت و هفتها: مواد و روش

هها  مربوط به نه ژن منتخب برای بررسی فراوانی کدونهای نوکلئوتیدی  شد. توالی استفاده   فیلوژنتیکی بر مبنای روش حداکثر احتمال

از   ای آمهیهنهه های اسید توالیشده در  برای مشاهده نواحی حفاظتشدند.    انتخاب و از پایگاه سکوئنس مانیپیولیش  سوئیت استخراج

  سرچ استفاده شد. سایت موتیف

گهااشهت.  ، به ترتیب دو و سه گروه اصلی را بهه نهمهایه  ای آمینه اسید  و  های نوکلئوتیدی شده بر اساس توالی درخت رسمها: یافته

کهوریسهتهونهورا فهومهیهفهرانها مهالهتهیهپهل و  ویروس هدر پلی اپروفترا بروماتا نوکلئو، گرانولوویروس سگتوم  آگروتیسهای  توالی

تر شامهل  های فراوان در تمام نه توالی نوکلئوتیدی منتخب، کدون  داشتند. هر کدام در گروه مجزای خود قرار  ویروس هدرو پلی نوکلئو 

ATG  وTGG شده  ، توالی حفاظت ای های اسید آمینه های متیونی  و تریپتوفان هستند. در توالی آمینه  ترتیب مربوط به اسیدبودند که به

HEXXH های حفاظت نشده متناظر  شد. توالی مشخصHAISF، HCMAE، QTLGD، HQXXH و HVXXH شدند.  در برخی مشاهده 

 هها باکولهوویهروس  کشی تواند برای افزای  فعالیت حشره می  از آنجا که تولید و ترشح هر چه بیشتر آنزیم انهنسی نتایج گیری: نتیجه

های نوکهلهئهوتهیهدی و  بینی ویژگی رود، مطالعات بیوانفورماتیک برای پی  کار صورت تجاری برای کنترل آفات بهاستفاده شود و به

 باشد.   گشا  تواند بسیار راه ترکیب می های نو ویژه با تولید باکولوویروسهای ماکور در ای  زمینه به ای پروتی  آمینه اسید

 افزار. اِنهانسی ، باکولوویروس، پرده دور غاا، کدون، نرمواژگان کلیدی: 
 

 /11/20201پایرش مقاله:                                  11/202011ویرای  مقاله:                                11/201011دریافت مقاله: 

 *( آدرس برای مکاتبه: گروه تنوع زیستی، پژوهشکده علوم محیطی، کرمان، ایران.

  ma_rashkigh@yahoo.comپست الکترونیک:       1111224411/تلف : 

 م دمه     

های بیمارگر حشرات را                        ای از ویروس             ها خانواده            باکولوویروس           

دهند و به دو گهروه یها  هنهس اصهلهی شهامهل                                      می    تشکیل     

بهنهدی        ها تقهسهیهم          ویروس       ها و گرانولو              ویروس       هدرو      نوکلئوپلی         

( دو      DNA  اِی         اِن     شوند. هر دو گروه حهاوی ژنهوم دی                               می    

کیلو باز هستند که داخهل                          /12تا      /2ای حلقوی از تقریبا                      رشته    

  / شود که حدود               می    بینی        اند و پی            شده     ها متراکم             نوکلئوکپسید           

 (.    1ژن را رمزگااری کنند                         /12تا    

 ( /http://creativecommons.org/licenses/bync/4.0حقوق نویسندگان محفوظ است. ای  مقاله با دسترسی آزاد و تحت مجوز مالکیت خهلاقهانهه  
 ها منتشر شده است. هرگونه استفاده غیرتجاری فقط با استناد و ار اع به اثر اصلی مجاز است. در فصلنامه دنیای میکروب
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دار، ویریون نهام دارنهد.                          ای شکل پوش              های میله          نوکلئوکپسید           

شوند  بهه انهدازه                         می    گیرنده احا ه                بر    ها داخل ا سام در                  ویریون      

که      ای      عمده حاوی پروتی  هستند. با                             ور       میکرومتر( که به                 2-11

های مختلف حشرات                   ویروس از گونه                دایه باکولو              //4بی  از        

ها دارای مهیهزبهان                   درصد ای  ویروس                / است،        شده         گزارش     

ها به دو دسهتهه                 ویروس       هدرو      (. نوکلئوپلی            2بالپولکدار هستند                    

های چندتایی دارای چندی  ویریون در                                     ویروس       هدرو      نوکلئوپلی         

های تکی دارای تنها یهک                         ویروس       هدرو      هر پوش  و نوکلئوپلی                   

ههای       شهونهد. ویهریهون              مهی    ویریون در هر پوش ، تقهسهیهم                          

های حساس تکثهیهر                  ویروس تنها در هسته سلول                         هدرو      نوکلئوپلی         

ها بی  یهک و پهانهزده                      گیرنده آن           بر    شوند و اندازه ا سام در                        می    

 (.      1متر مت ییر است                    میکرو     

ها بیشتری  عوامل کنترل بیولهوژیهک ویهروسهی                                          باکولوویروس           

گونه از حشهرات                 //2شده و کاربردی هستند. بی  از                               مطالعه      

هها از         درصهد آن         / ها آلهوده و             بیعی به ای  ویروس                       ور     به  

انهد. مهطهالهعهه               شهده     پولکداران  داسازی                     حشرات راسته بال               

کردن و کشت  حشرات آفهت                         های حشرات بخا ر آلوده                       ویروس     

ههای       یهکهی از پهروتهیه                  .   (   1        زراعی و  نگلی مههم اسهت                     

نام دارد که باع  تهجهزیهه                            (   enhancin    اِنهانسی          ویروس         باکولو      

های مو ود درغشا  دور غاا در معده حشرات بها نهام                                                 پروتی       

شهود. ایه             ها مهی       پایری باکولوویروس                   موسی  و افزای  نفو                    

ها و ود دارد                پروتئاز در بط  ا سام دربرگیرنده باکولوویروس                                           

ههای       و با ایجاد آلودگی در میزبان و هم نی ، با پوش  ویریون                                                    

ها مهرتهبهط            س   ویرو      لو    گیرنده آلفاباکو                 مشتق شده از ماتریس دربر                       

(  ز  اصلی پوشه                  ODV-66    44وی      دی    پروتی  ا            (.  6هستند         

گیرنده هستند و نهقه                       های مشتق شده از ماتریس دربر                             ویریون      

( و     5مهمی در تخریب پرده دور غاا در حشرات میزبان دارد                                                   

ههای       ها به سلهول            ویروس       در نتیجه باع  تسهیل دسترسی باکولو                                 

 شود.      اپیتلیوم معده میانی میزبان می                             

  و     اِنهههانسهیه          های آنزیم             بررسی ژنوم، اساس فهم کامل ویژگی                               

را        استراتژی اولیه برای بهررسهی رفهتهار فهنهوتهیهپهیهک آن                                           

های اصلی بیمارگهری                     ها شامل فاکتور                دهد. ای  ویژگی                می    تشکیل     

و مکانیسم بیمارگری ویروس را تهعهیهیه                                      است   آگینی         و زهر     

هها و        ویهروس       ههدرو      کند. آنالیز توالی ژنوم نهوکهلهئهوپهلهی                                  می  

هها حهاوی           دادد کهه ایه  ویهروس                     ها نشان         ویروس       گرانولو       

هها      ویهروس       های ژنی بسیاری هستند که در تمام باکولو                                        همولو       

های ژنی در برخی و                     (.  تعدادی از گروه                  2است         شده         حفاظت     

هها      ویهروس       ها و گهرانهولهو              ویروس       هدرو      نه در تمام نوکلئوپلی                    

دارند که              های معی  نام              ها، ژن        اند. یکی از ای  گروه                      شده     حفاظت       

ها بهرای تهکهثهیهر                 (. ای  ژن         2هستند         اِنهانسی            های       شامل ژن       

اِی ضروری نیستند اما یک برتری انتخهابهی بهرای یهک                                                 اِن     دی  

 (.   کنند          می      ویروس فراهم           

ها، با        است که برخی از کدون ها در بیان ژن                                   مطالعات نشان داده                   

شهونهد        های سلولی استفاده مهی                      فراوانی بیشتری در بیان پروتی                              

ای                              هها تهقهریهبها اسهتهفهاده                 ولی از تعداد دیگهری از کهدون                          

های نوکلئوتیدی                  (. در تحقیق حاضر، بررسی توالی                             /1شود       نمی   

ها  ههمهراه بها                اِنهانسی  و روابط فیلوژنتیک میان آن                                   و پروتینی           

های نوکلئوتیدی با اسهتهفهاده از                                تجزیه و تحلیل کدونی توالی                         

 شد.       های محاسباتی انجام                    پایگاه      

 

 ها    مواد و رو           

نوکلئوتهیهدی            های       تجزیه و تحلیل روابط فیلوژنتیک توالی                                   الف(      

مربوط         اِی     اِن     دی  توالی           42ها:       اِنهانسی  در باکولوویروس                        های       ژن  

سهازی         ستجو و پهس از مهرتهب                  از بانک ژن              اِنهانسی          به ژن       

از برنامهه               های نوکلئوتیدی                توالی       همترازی       استخراج شدند. برای                    

(.    http:// www.ncbi.nlm.comشد        ( استفاده         BLASTبلاست        

تهری                     کهیهو     سپس، برای بررسی روابط فیلوژنتیکی از برنامهه آی                                             

    IQtree v.1.6.12       )11                                    استفاده و رسم درخت فیلوژنتیکی بهر )

شده       . درخت ایجاد            (   12    مبنای روش حداکثر احتمال انجام  شد                                   

تصهویهر کشهیهده                            ( بهه      MEGA7        2  افزار مگا           با استفاده از نرم                 

 . ( 11  شد     

ههای       های نوکلئهوتهیهدی ژن                   تجزیه و تحلیل کدونی توالی                         ب(    

مربوط بهه          های نوکلئوتیدی                  توالی         :ها    اِنهانسی  در باکولوویروس                        

از بانک ژن برای بررسی تعداد، کسر و فراوانهی                                            اِنهانسی            ن ه ژن        

آمینه انتخاب و مورد بررسی قهرار                                  های متعلق به هر اسید                      کدون    

شده با استفاده از پایگاه سکهوئهنهس                                   های استفاده             گرفت و کدون           

http://www.ncbi.nlm.nih.gov
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(                       Sequence Manipulation Suiteمانیپیولیهشه  سهوئهیهت                     

    h t t p s : / / www . b i o i n f o r m a t i c s . o r g / s m s 2 /

codon_usage.html           11شدند          ( استخراج  .) 

های اسهیهد            ج( رسم و تجزیه و تحلیل روابط فیلوژنتیک توالی                                            

بها اسهتهفهاده از                   هها:     آنزیم اِنهانسی  در باکولوویهروس                                  ای    آمینه     

شد      تری  احتمال ساخته                   ( درختی با بی               11تری         کیو     افزار آی          نرم   

  ها    باکولوویروس           شده       تراز      های هم        تا روابط فیلوژنتیک میان توالی                             
شوند. برای بررسی روابط فیلوژنتیکی در ای  پژوه  از                                                       تعیی      

(             SplitsTree v.4.16.1تهری         تری و اسپلیهت              کیو     های آی        برنامه      

( به ترتیب برای رسم درخت فیلوژنتیکی بر مبهنهای روش                                                  11    

حداکثر احتمال و شبکه فیهلهوژنهتهیهکهی بهر مهبهنهای روش                                              

اسهتهفهاده شهد. درخهت                    (Neighbor-joining( وینین            نیبور     

(             Figtree v.1.4.4تهری         افزار فهیه            شده با استفاده از نرم                       ایجاد     

    http://tree.bio.ed.ac.uk/software/figtree/    تصههویههر                ( بههه

 شد.        کشیده     

های اسهیهد            شده در توالی              بررسی همترازی و نواحی حفاظت                               د(  

با مرا عهه بهه              ابتدا         ها:     آنزیم اِنهانسی  در باکولوویروس                                  ای    آمینه     

اِنهانسهیه  در              ای مربوط به آنزیم                     آمینه       توالی اسید            42بانک ژن،          

    ویهروس       و گرانهولهو             ویروس       هدرو      نوکلئوپلی         های       باکولوویروس           

سازی استخراج شدند. برای شناسهایهی                                    ستجو و پس از مرتب                  

شهد                                  از برنامهه بهلاهسهت اسهتهفهاده                            ای    اسید آمینه          های       توالی     

    http:// www.ncbi.nlm.com                     بههرای هههمههردیههف سههازی .)

( روش             MAFFT v.7از برنامه مفهت                     ای    های اسید آمینه                توالی     

های ههمهردیهف              (. توالی        14شد        ( استفاده           L-INSاِس         اِن     آی  -اِل   

(   Mesquite.v.3.04         )12شده با برنامه مسهکهوئهیهت                             سازی    

 تصحیح و بازبینی شدند.                     

    ای    های اسید آمهیهنهه                توالی     شده در          برای مشاهد  نواحی حفاظت                       

مورد بهررسهی، از سهایهت مهوتهیهف سهرچ                                                               آنزیم اِنهانسی                

    MOTIF Search                        های حفاظت شده                 ( استفاده شد و سپس توالی

( بهررسهی         Weblogo.v.3با  زئیات بیشتر با برنامه وبلوگهو                                    

ها،  هول           ها شامل فاصله               (. هم نی ، ساختار همترازی                         12شدند        

ها با استفهاده از نهمهایشهگهر سهاخهتهار                                   ها و ترتیب آن               توالی     

شههدنههد                                                                  داده        گههانههه نههمههایهه               هههای چههنههد         هههمههتههرازی       

    https://www.ncbi.nlm.nih.gov/projects/msaviewer/        در  .)

( توالی         Clustal Omegaکلاستال امگا                 برنامه      آخر، با استفاده از                    

شههد                                                              پههروتههیههنههی حههفههاظههت شههده کههامههلا مشههخههص                           

  https://www.ebi.ac.uk/Tools/msa/clustalo       .)0 

 

 ها    یا ته     

نوکلئوتیهدی            های       تجزیه و تحلیل روابط فیلوژنتیک توالی                                   الف(       
تهعهیهیه  روابهط                 بهرای    ها:       اِنهانسی  در باکولوویروس                        های       ژن  

آوردن ا لاعهات در                     دست     های مورد مطالعه و به                      ویروس       باکولو      

ها، درخت فیلوژنتیکی بهر                          داده میان آن              مورد ت ییرات ژنتیکی ر                       

 (.    1شد  شکل           نوکلئوتیدی رسم                  توالی       42اساس      

ههای شده برای بررسی روابط فهیهلهوژنهتهیهک تهوالهی درخت رسم  : 1شکل

توسط بهرنهامهه  اتبر اساس روش حداکثر احتمالاِنهانسی  نوکلئوتیدی ژن 

 تری. کیو آی

https://www.bioinformatics.org/sms2/codon_usage.html
https://www.bioinformatics.org/sms2/codon_usage.html
http://www.ncbi.nlm.nih.gov
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/projects/msaviewer/
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گااشت. گروه اول                   شده دو گروه اصلی را به نمای                               درخت رسم        

  12412گهروه اول شهامهل دی                  شد. زیر         گروه تشکیل            از سه زیر         

( تها      D12617 TnGV        تریکوپلوزیها نهی گهرانهولهوویهروس                           

                                    پهونهکهتها گهرانهولهوویهروس                     یهونهی        لهتهیها      سودا      422421یو    ای  

    EU678671 PsunGV                    گروه دوم از اِنسهی                     ( با فاصله کم به زیر

  ویهروس                                           ههدرو        پهلهی     اپروفترا بهرومهاتها نهوکهلهئهو                           1/421/

    NC_040621 OpbuNPV       لیمانتریا زایلینها                       2/2111کیو     ( تا  ی
                                                                    1-1ویههروس         هههدرو        پههلههی     نههوکههلههئههو        مههالههتههیههپههل         

    GQ202541 LyxyMNPV-5_1   )                  گهروه سهوم            نزدیک بود. زیر

لیمانتریا دیسپهار مهالهتهیهپهل                                122112یو      های کی        حاوی توالی          

( تهها      KU377538 LdMNPV        ویههروس       هههدرو      پههلههی     نههوکههلههئههو        

      2ویهروس       ههدرو      پلی     نوکلئو        لیمانتریا دیسپار مالتیپل                            21 1//  اِنسی     

    NC_001973 LdMNPV_2                1222//سهی    ( بهود. تهوالهی اِن  

  ویهروس                                 ههدرو      پهلهی     نهوکهلهئهو        کوریستونورا فومیفرانا مالتیپهل                               

    NC_004778 CfMNPV                          گروه سهوم            ( نیز با فاصله زیاد از زیر

تر بود. گهروه دوم                    گرفت و به گروه دوم نزدیک                          به تنهایی قرار              

  ویهروس       هدرو      پلی     نوکلئو          یونیپونکتا              میتیمنا             /1111/سی    شامل اِن        

    NC_043530 MunNPV        مههامسههتههرا           1112//سههی    ( تهها اِن

(   NC_004117 Mco NPVویروس           هدرو      پلی     نوکلئو            کانفیگوراتا             

 ها قرار داشت.               بود که با فاصله زیاد از گرانولوویروس                                    

ههای       های نوکلئهوتهیهدی ژن                   تجزیه و تحلیل کدونی توالی                             ب(  

با تو ه به روابط فیلوژنتیکی میان                                    ها:     اِنهانسی  در باکولوویروس                        

ههای       ای ویهروس          آمهیهنهه       های نوکلئهوتهیهدی و اسهیهد                       توالی     

باکولوویروس مورد بررسی در ایه  تهحهقهیهق، سهه گهونهه                                              

لیمانتهریها دیسهپهار ام ان پهی وی                                                  های       ویروس با نام              باکولو      

  آگههروتههیههس سههگههتههوم             (،    21 1// کههد دسههتههرسههی اِنسههی                
( و     21 2//کهد دسهتهرسهی اِنسهی                       ویروس       هدرو      نوکلئوپلی         

    ( /1/21/کد دسترسی اِنسی               ویروس           هلیکوورپا آرمیژرا گرانولو                         

کهنهنهد          ( در مجموع حاوی ن ه توالی نوکلئوتیدی کهد                                       1  دول       

مانند تعداد و                 های نوکلئوتیدی                ویژگی     آنزیم اِنهانسی  انتخاب و                          

 شد.       آمینه مشخص            کدون برای هر اسید                   41فراوانی         

ها      داد که برخی کدون                  نتایج تجزیه و تحلیل فراوانی کدونی نشان                                      

ها بودند. در تمام ن هه تهوالهی                               دارای فراوانی بیشتر در برخی ژن                              

  و      ATGتر شهامهل         های فراوان            نوکلئوتیدی مورد بررسی، کدون                           

TGG             های متهیهونهیه  و                 آمینه         ترتیب مربوط به اسید                   بودند که به

 تریپتوفان هستند.                  

لهیهمهانهتهریها دیسهپهار مهالهتهیهپهل                          ویهروس گهونه               باکولو      

کهنهنهد          دارای دو توالی نوکلئوتیدی کد                              ویروس       هدرو      نوکلئوپلی         

              GACآنزیم اِنهانسی  است که در یهکهی فهراوانهی کهدون                                            

  GCGآمین  اسید آسپارتیک( و در دیهگهری                                    مربوط به اسید              

آگهروتهیهس         آمین  آ نی ( بیشتر بود. در گهونه                                     مربوط به اسید              

توالی نوکلئوتیهدی                  ویروس با داشت  سه                     هدرو      نوکلئوپلی           سگتوم     

  GAC   ،AACتری  کدون شامل                  فراوان      کنند  آنزیم اِنهانسی ،                          کد  

آمین  آسپاراژی ( به تفکهیهک در ههر                                    مربوط به اسید                AACو   

  هلیکهوورپها آرمهیهژرا گهرانهولهوویهروس                                          توالی بود. در گون                     

کنند  آنزیم اِنهانسی  (، تنههها                                  دارای چهار توالی نوکلئوتیدی کد                               

آمیهنه  تهیهروزیه (                   مربوط به اسید                 TACدر یک توالی کدون                

دیگهر ایه               که، در سه توالی                 حالی      بیشتری  فراوانی را داشت. در                           

 تر بود.         فراوان        AACگونه به تفکیک، کدون                     

    ای    های اسید آمهیهنهه                تجزیه و تحلیل روابط فیلوژنتیک توالی                                       ج(  

تجزیه و تحلیل فیلوژنتیهک                         ها:       آنزیم اِنهانسی  در باکولوویروس                              

ههایهی کهه تهاکهنهون                  باکولهوویهروس                 ای    های اسید آمینه                توالی     

است. درخهت             شده         آورده       1و     2های       اند، در شکل             شده     شناسایی       

های مورد مطالعهه شهامهل                        داد که کلیه ویروس                   شده نشان            رسم     

ها، در سه خهوشهه                  ویروس       ها و گرانولو              ویروس       هدرو      پلی     نوکلئو      

 گیرند.          می    مشخص قرار         

اسهت شهامهل            شده     ، گروهی که با رن  آبی مشخص                          2در شکل        

  ویهروس       ههدرو      نوکلئوپهلهی           لیمانتریا دیسپار مالتیپل                        های       اِنهانسی          

VEF1  LdMNPV_VEF1     لیمانتریها دیسهپهار مهالهتهیهپهل                          ( و
(                         (VEF2        LdMNPV_VEF2    ویههروس       هههدرو      نههوکههلههئههوپههلههی         

، بههجههز                                       ویههروس       هههای گههرانههولههو           و تههمههام اِنهههههانسههیهه                 

، یک گروه را به رنه  سهبهز                         گرانولوویروس                آگروتیس سگتوم             

(،    VEF1    GV_VEF1    ویهروس       گهرانهولهو       هستند کهه شهامهل               

  ویههروس                                 گههرانهولههو       (،    VEF2        GV_VEF2    ویههروس       گهرانههولهو       

VEF3          GV_VEF3     ویهههروس       گهههرانهههولهههو       ( و    VEF4                                      

    GV_VEF4      .بود )   
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 (./1/21/سی  اِن ویروس هلیکوورپا آرمیژرا گرانولو های ترکیب نوکلئوتیدی آنزیم اِنهانسی  در ویروس ویژگی: 1 دول 

 2 1114-111224  توالی سی        

 آمینه       0  تعداد کدون اسید                    ///1کسر   

 توالی        11411-111212  سی   

 0  تعداد کدون             ///1کسر     

 114121-121 11توالی       

 0  تعداد کدون             ///1کسر     

 14/121- 112/11توالی سی        

 0  تعداد کدون             ///1کسر     

Ala      GCG         7.00         8.50         0.15 
Ala      GCA        11.00        13.35         0.23 
Ala      GCT        14.00        16.99         0.29 
Ala      GCC        16.00        19.42         0.33 

  
Cys      TGT         2.00         2.43         0.25 
Cys      TGC         6.00         7.28         0.75 

  
Asp      GAT        29.00        35.19         0.52 
Asp      GAC        27.00        32.77         0.48 

  
Glu      GAG        10.00        12.14         0.24 
Glu      GAA        31.00        37.62         0.76 

  
Phe      TTT        26.00        31.55         0.81 
Phe      TTC         6.00         7.28         0.19 

  
Gly      GGG         0.00         0.00         0.00 
Gly      GGA         9.00        10.92         0.29 
Gly      GGT        11.00        13.35         0.35 
Gly      GGC        11.00        13.35         0.35 

  
His      CAT        10.00        12.14         0.38 
His      CAC        16.00        19.42         0.62 

  
Ile      ATA        22.00        26.70         0.35 
Ile      ATT        21.00        25.49         0.34 
Ile      ATC        19.00        23.06         0.31 

  
Lys      AAG         6.00         7.28         0.21 
Lys      AAA        23.00        27.91         0.79 

  
Leu      TTG        27.00        32.77         0.30 
Leu      TTA        21.00        25.49         0.23 
Leu      CTG         9.00        10.92         0.10 
Leu      CTA        16.00        19.42         0.18 
Leu      CTT         7.00         8.50         0.08 
Leu      CTC        10.00        12.14         0.11 

  
Met      ATG        17.00        20.63         1.00 

  
Asn      AAT        25.00        30.34         0.46 
Asn      AAC        29.00        35.19         0.54 

  
Pro      CCG         7.00         8.50         0.23 
Pro      CCA         7.00         8.50         0.23 
Pro      CCT         9.00        10.92         0.30 
Pro      CCC         7.00         8.50         0.23 

  
Gln      CAG         6.00         7.28         0.19 
Gln      CAA        25.00        30.34         0.81 

  
Arg      AGG         1.00         1.21         0.03 
Arg      AGA         6.00         7.28         0.19 
Arg      CGG         2.00         2.43         0.06 
Arg      CGA         9.00        10.92         0.29 
Arg      CGT         8.00         9.71         0.26 
Arg      CGC         5.00         6.07         0.16 

  
Ser      AGT        10.00        12.14         0.21 
Ser      AGC        15.00        18.20         0.31 
Ser      TCG         5.00         6.07         0.10 
Ser      TCA         4.00         4.85         0.08 
Ser      TCT         8.00         9.71         0.17 
Ser      TCC         6.00         7.28         0.13 

  
Thr      ACG        15.00        18.20         0.23 
Thr      ACA        22.00        26.70         0.33 
Thr      ACT        20.00        24.27         0.30 
Thr      ACC         9.00        10.92         0.14 

  
Val      GTG        22.00        26.70         0.34 
Val      GTA        13.00        15.78         0.20 
Val      GTT        17.00        20.63         0.26 
Val      GTC        13.00        15.78         0.20 

  
Trp      TGG         7.00         8.50         1.00 

  
Tyr      TAT        21.00        25.49         0.41 
Tyr      TAC        30.00        36.41         0.59 

  
End      TGA         0.00         0.00         0.00 
End      TAG         0.00         0.00         0.00 
End      TAA         1.00         1.21         1.00 

GCG        18.00        20.79         0.31 
GCA         8.00         9.24         0.14 
GCT        19.00        21.94         0.32 
GCC        14.00        16.17         0.24 

  
TGT         2.00         2.31         0.40 
TGC         3.00         3.46         0.60 

  
GAT        21.00        24.25         0.40 
GAC        32.00        36.95         0.60 

  
GAG        12.00        13.86         0.44 
GAA        15.00        17.32         0.56 

  
TTT        23.00        26.56         0.52 
TTC        21.00        24.25         0.48 

  
GGG         8.00         9.24         0.19 
GGA         7.00         8.08         0.17 
GGT        10.00        11.55         0.24 
GGC        17.00        19.63         0.40 

  
CAT         6.00         6.93         0.38 
CAC        10.00        11.55         0.63 

  
ATA        26.00        30.02         0.42 
ATT        25.00        28.87         0.40 
ATC        11.00        12.70         0.18 

  
AAG         4.00         4.62         0.17 
AAA        19.00        21.94         0.83 

  
TTG        21.00        24.25         0.26 
TTA        24.00        27.71         0.30 
CTG        12.00        13.86         0.15 
CTA         9.00        10.39         0.11 
CTT         7.00         8.08         0.09 
CTC         8.00         9.24         0.10 

  
ATG        21.00        24.25         1.00 

  
AAT        36.00        41.57         0.44 
AAC        45.00        51.96         0.56 

  
CCG        12.00        13.86         0.28 
CCA        12.00        13.86         0.28 
CCT         6.00         6.93         0.14 
CCC        13.00        15.01         0.30 

  
CAG         9.00        10.39         0.23 
CAA        31.00        35.80         0.78 

  
AGG         6.00         6.93         0.13 
AGA        14.00        16.17         0.31 
CGG         3.00         3.46         0.07 
CGA         7.00         8.08         0.16 
CGT         5.00         5.77         0.11 
CGC        10.00        11.55         0.22 

  
AGT        16.00        18.48         0.33 
AGC         5.00         5.77         0.10 
TCG         3.00         3.46         0.06 
TCA         4.00         4.62         0.08 
TCT         7.00         8.08         0.15 
TCC        13.00        15.01         0.27 

  
ACG        13.00        15.01         0.28 
ACA        12.00        13.86         0.26 
ACT         9.00        10.39         0.20 
ACC        12.00        13.86         0.26 

  
GTG        24.00        27.71         0.38 
GTA         9.00        10.39         0.14 
GTT        15.00        17.32         0.23 
GTC        16.00        18.48         0.25 

  
TGG        10.00        11.55         1.00 

  
TAT        17.00        19.63         0.31 
TAC        38.00        43.88         0.69 

  
TGA         0.00         0.00         0.00 
TAG         0.00         0.00         0.00 
TAA         1.00         1.15         1.00 

GCG        13.00        14.40         0.28 
GCA         9.00         9.97         0.20 
GCT        13.00        14.40         0.28 
GCC        11.00        12.18         0.24 

  
TGT         4.00         4.43         0.50 
TGC         4.00         4.43         0.50 

  
GAT        22.00        24.36         0.39 
GAC        34.00        37.65         0.61 

  
GAG        19.00        21.04         0.41 
GAA        27.00        29.90         0.59 

  
TTT        31.00        34.33         0.58 
TTC        22.00        24.36         0.42 

  
GGG         3.00         3.32         0.07 
GGA         6.00         6.64         0.14 
GGT        21.00        23.26         0.50 
GGC        12.00        13.29         0.29 

  
CAT         9.00         9.97         0.31 
CAC        20.00        22.15         0.69 

  
ATA        25.00        27.69         0.43 
ATT        21.00        23.26         0.36 
ATC        12.00        13.29         0.21 

  
AAG         8.00         8.86         0.29 
AAA        20.00        22.15         0.71 

  
TTG        25.00        27.69         0.29 
TTA        20.00        22.15         0.23 
CTG        18.00        19.93         0.21 
CTA        10.00        11.07         0.12 
CTT         4.00         4.43         0.05 
CTC         9.00         9.97         0.10 

  
ATG        16.00        17.72         1.00 

  
AAT        24.00        26.58         0.35 
AAC        44.00        48.73         0.65 

  
CCG        20.00        22.15         0.39 
CCA         9.00         9.97         0.18 
CCT         8.00         8.86         0.16 
CCC        14.00        15.50         0.27 

  
CAG        12.00        13.29         0.35 
CAA        22.00        24.36         0.65 

  
AGG         6.00         6.64         0.12 
AGA         9.00         9.97         0.18 
CGG         4.00         4.43         0.08 
CGA         7.00         7.75         0.14 
CGT         6.00         6.64         0.12 
CGC        19.00        21.04         0.37 

  
AGT         7.00         7.75         0.17 
AGC        10.00        11.07         0.25 
TCG        14.00        15.50         0.35 
TCA         6.00         6.64         0.15 
TCT         2.00         2.21         0.05 
TCC         1.00         1.11         0.03 

  
ACG        16.00        17.72         0.29 
ACA        11.00        12.18         0.20 
ACT        12.00        13.29         0.22 
ACC        16.00        17.72         0.29 

  
GTG        37.00        40.97         0.55 
GTA        12.00        13.29         0.18 
GTT        10.00        11.07         0.15 
GTC         8.00         8.86         0.12 

  
TGG        14.00        15.50         1.00 

  
TAT        25.00        27.69         0.46 
TAC        29.00        32.12         0.54 

  
TGA         0.00         0.00         0.00 
TAG         1.00         1.11         1.00 
TAA         0.00         0.00         0.00 

  
GCG        10.00        11.67         0.24 
GCA         9.00        10.50         0.22 
GCT         7.00         8.17         0.17 
GCC        15.00        17.50         0.37 

  
TGT         3.00         3.50         0.38 
TGC         5.00         5.83         0.63 

  
GAT        17.00        19.84         0.38 
GAC        28.00        32.67         0.62 

  
GAG        19.00        22.17         0.51 
GAA        18.00        21.00         0.49 

  
TTT        26.00        30.34         0.62 
TTC        16.00        18.67         0.38 

  
GGG         4.00         4.67         0.09 
GGA         9.00        10.50         0.21 
GGT        15.00        17.50         0.35 
GGC        15.00        17.50         0.35 

  
CAT        14.00        16.34         0.48 
CAC        15.00        17.50         0.52 

  
ATA        14.00        16.34         0.29 
ATT        20.00        23.34         0.42 
ATC        14.00        16.34         0.29 

  
AAG         5.00         5.83         0.22 
AAA        18.00        21.00         0.78 

  
TTG        24.00        28.00         0.28 
TTA        15.00        17.50         0.17 
CTG        12.00        14.00         0.14 
CTA        20.00        23.34         0.23 
CTT         6.00         7.00         0.07 
CTC        10.00        11.67         0.11 

  
ATG        19.00        22.17         1.00 

  
AAT        19.00        22.17         0.35 
AAC        35.00        40.84         0.65 

  
CCG        10.00        11.67         0.29 
CCA        11.00        12.84         0.31 
CCT         5.00         5.83         0.14 
CCC         9.00        10.50         0.26 

  
CAG        15.00        17.50         0.41 
CAA        22.00        25.67         0.59 

  
AGG         6.00         7.00         0.14 
AGA         8.00         9.33         0.18 
CGG         6.00         7.00         0.14 
CGA         8.00         9.33         0.18 
CGT         7.00         8.17         0.16 
CGC         9.00        10.50         0.20 

  
AGT        18.00        21.00         0.29 
AGC        16.00        18.67         0.25 
TCG         8.00         9.33         0.13 
TCA         6.00         7.00         0.10 
TCT         6.00         7.00         0.10 
TCC         9.00        10.50         0.14 

  
ACG        18.00        21.00         0.28 
ACA        16.00        18.67         0.25 
ACT        14.00        16.34         0.22 
ACC        17.00        19.84         0.26 

  
GTG        32.00        37.34         0.42 
GTA        15.00        17.50         0.19 
GTT        16.00        18.67         0.21 
GTC        14.00        16.34         0.18 

  
TGG        13.00        15.17         1.00 

  
TAT        22.00        25.67         0.48 
TAC        24.00        28.00         0.52 

  
TGA         1.00         1.17         1.00 
TAG         0.00         0.00         0.00 
TAA         0.00         0.00         0.00 
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( بر اساس روش حداکثر unrootedشده  ن درخت فیلوژنتیک رووت:  2شکل 

ای  آمهیهنهه تهوالهی اسهیهد 42تری بهرای  احتما ت با استفاده از برنامه کیو

 .ها باکولوویروس

( اسهاس روش حهداکهثهر rootedشده   درخت فیلوژنتیک رووت: 1شکل 

 تنها عدد  ها ای انهنسی  در باکولوویروس آمینه توالی اسید 42احتما ت برای 

 است(. شده  ها نمای  داده  نزدیک گره //1های زیر  بوتسترپ

                  VEF1    ویهروس       ههدرو      پهلهی     های نوکلئهو            گروه      رن ، خود به زیر               

    NPV_VEF1         ویههروس       هههدرو      پههلههی     (، نههوکههلههئههو    VEF2                                      

    NPV_VEF2         ویههروس       هههدرو      پههلههی     (، نههوکههلههئههو    VEF3                                      

    NPV_VEF3                    ویروس         هدرو      نوکلئوپلی           مالتیپل       (، مامسترا براسیکه

    MbMNPV     )                        ویهروس       هدرو      نوکلئوپلی         تا مامسترا کانفیگوراتا     A  

    McNPV-A                      ویهروس                         ههدرو      نوکلهئهوپهلهی               ( و میتیمنا یونیپونکتا  

    MuNPV     )         .آگهروتهیهس سهگهتهوم             بهر    عهلاوه        تقسهیهم شهد  

اپهروفهتهرا بهرومهاتها                  های دیگر متعلق به                     ، توالی       گرانولوویروس            

کوریستونورا فومهیهفهرانها                       ( و     ObNPV        ویروس       هدرو      پلی     نوکلئو      
( نیز هر کهدام در                  ChfMNPV        ویروس       هدرو      پلی     مالتیپل نوکلئو              

 داشتند.         گروه مجزای خود قرار                   
های اسهیهد            شده در توالی              بررسی همترازی و نواحی حفاظت                               د(  

  42نتایج همتهرازی               ها:       آنزیم اِنهانسی  در باکولوویروس                                  ای    آمینه     

نشهان داد کهه               1آنزیم اِنهانسی  در شکل                            ای    توالی اسید آمینه                

تهر از         شده در کادر قرمز رن ( بسیار مت یهر                                   قسمت دوم  احا ه               

شهده       های حفاظهت           قسمت اول است و قسمت اول حاوی توالی                                  

آنزیم اِنهانسی   است. هم نی ،                                   های       بسیار بیشتری از اسید آمینه                          

قهابهل        1های ایجاد شده در شکهل                        ای  تفاوت در قالب فاصله                       

بهه      2در  هدول           HEXXHشد        توالی حفاظت               مشاهده است.           

شده در تهعهداد کهمهی                    رن  سبز و توالی متناظر غیر حفاظت                                

  . اند     شده       داده      اِنهانسی  به رن  آبی نشان                           

آمینه پروتی  انهنسی  با استفاده از  توالی اسید 42شده  الگوی حفاظت:  1شکل 

 .1وبلوگو 
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 .ها آنزیم اِنهانسی  در باکولوویروس  ای اسید آمینه  توالی 42شده در  نتایج بررسی همترازی و نواحی حفاظت: 2 دول 

 (HEXXHتوالی حاوی نواحی حفاظت شده   آمینه کد دسترسی توالی اسید

  آبی(  سبز(0حفاظت نشده متناظر

  
YP_529798.1                                                  NVLSLQRMFFNFTPRNFTLLHAISFLYNCYFENS-KSV  
AAZ38294.1                                                   NVLSLQRMFFNFTPRNFTLLHAISFLYNCYFENS-KSV  
AKR17537.1                                        DAYYNSNWLAMCRTDLGNFLIPTLPSNWLVLHCMAEAYNYGFTKYHT--  
ACH69520.1                                         AYYSSNWLAMSQSDLGKFLEPSF-TNWLVLQTLGDAYNYGFTRYDT--  
YP_009506228.1                                     AYYSSNWLAMSQSDLGKFLEPSF-TNWLVLQTLGDAYNYGFTRYDT--  
YP_001649146                                       AYYSSNWLAMSQSDLSYFLVPSY-TNWLVLQTLGDAYNFGFTREHT--  
AKR17534.1                                                  NCDDTLG-PFLQTTITNWPVLHQIGHGYDHTFANH-T--  
YP_001649133                                              IANSADTLG-PFLLSTITNWPALHQIGHGYDLNFTNH-T--  
ACH69507.1                              ------------------YIANSANTLG-PFLLSTITNWPALHQIGHGYDHHFTNN-T-- 38 
YP_009506217.1                          ------------------YIANSANTLG-PFLLSTITNWPALHQIGHGYDHHFTNN-T-- 38 
YP_009666739.1                          ------ISGPGGGYYAQFFMGESYSSIKAFYLTFEASNFGCLHEIGHSFDTYFTRS-HQI 53 
AUV65345.1                              ------ISGPGGGYYAQFFMGESYSSIKAFYLTFEASNFGCLHEIGHSFDTYFTRS-HQI 53 
ACI28784.1                              ------------------FMGASSQSMARFFLNLTPLNWGGLHEIGHSFDLVFTRNTSQL 42 
YP_002268112.1                          ------------------FMGASSQSMARFFLNLTPLNWGGLHEIGHSFDLVFTRNTSQL 42 
YP_529745.1                             --------------------GESSASMRSFYLRPTPLNWGCLHEISHSLDIYFRHNSEQV 40 
AAZ38241.1                              --------------------GESSASMRSFYLRPTPLNWGCLHEISHSLDIYFRHNSEQV 40 
YP_529746.1                             ----------------TWYMGESYETMKSFYLTPSTLNWGALHEMAHSFDIYFARNTIQV 44 
AAZ38242.1                              ----------------TWYMGESYETMKSFYLTPSTLNWGALHEMAHSFDIYFARNTIQV 44 
YP_009049908.1                          ---------------------QSNSTMSRFFLTPQVSNWGCLHETAHSYDAHFTRHTTQV 39 
NP_613172.1                             --------------------GESNPSMRRFYLTPSKFNWGCLHEIAHSFDAYFTWNYAHA 40 
ACU46624.1                              ---------------------ESSPSMRRFYLTPSKFNWGCLHEIAHSFDAHFTSNYIHA 39 
NP_689263.1                             --------------------AESSPSMRRFYLTPSKFNWGCLHEIAHSFDAHFTSNYIHA 40 
AKN63340.1                              MFFKQDLSGSGAAYYGPFWIGVTTQSFD-LFYNVSISNWIMLHVMGHAYDFEFANS-KS- 57 
AHN92105.1                              MFFKQDLSGSGAAYYGPFWIGVTTQSFD-LFYNVSISNWIMLHVMGHAYDFEFANS-KS- 57 
AFP66947.1                              --------GAGVAFYSRYWMGFSDNTLG-SYIRPQADDWLALHEIGHGYEFEFINS-VP- 49 
AMO27831.1                              ---ADAGS-GAAAFYGRHWIGASANTLL-RYLNVDADPWLILHEIGHGHEFAFVGT-AP- 53 
AHC69672.1                              ---ADAGS-GAAAFYGRHWIGASANTLL-RYLNVDADPWLILHEIGHGHEFAFVGT-AP- 53 
QPD02138.1                              ---ADAGS-GAAAFYGRHWIGASANTLL-RYLNVDADPWLILHEIGHGHEFAFVGT-AP- 53 
ADD73862.1                              ---ADASSVAGIAFYGQHWLGASTNTLL-RYLNVDADPWLILHEIGHGHEFAFVGT-AP- 54 
AOW42752.1                              ---ADAGRGAGTAFYGQHWIGASANTLL-RYLNVDADPWLILHEIGHGHEFAFVGT-AP- 54 
AMO28018.1                              ---ADAGSGAGIAFYGQHWIGASANTLL-RYLNVDADPWLILHEIGHGHEFAFVGT-AP- 54 
AMO27658.1                              ---ADAGSGAGIAFYGQHWIGASANTLL-RYLNVDADPWLILHEIGHGHEFAFVGT-AP- 54 
AIX48001.1                              ---ADAGSGAGIAFYGQHWIGASANTLL-RYLNVDADPWLILHEIGHGHEFAFVGT-AP- 54 
AJR20435.1                              ---ADAGSGAGIAFYGQHWIGASANTLL-RYLNVDADPWLILHEIGHGHEFAFVGT-AP- 54 
AAC70346.1                              ---ADAGSGAGIAFYGQHWIGASANTLL-RYLNVDADPWLILHEIGHGHEFAFVGT-AP- 54 
AQQ80177.1                              ---ADAGSGAGIAFYGQHWIGASANTLL-RYLNVDADPWLILHEIGHGHEFAFVGT-AP- 54 
NP_047797.1                             ---ADAGSGAGIAFYGQHWIGASANTLL-RYLNVDADPWLILHEIGHGHEFAFVGT-AP- 54 
QCQ67730.1                              ---ADAGSGAGIAFYGQHWIGASANTLL-RYLNVDADPWLILHEIGHGHEFVFVGT-AP- 54 
QCQ67572.1                              ---ADAGSGAGIAFYGQHWIGASANTLL-RYLNVDADPWLILHEIGHGHEFVFVGT-AP- 54 
QCQ67412.1                              --KADAGSGAGIAFYGQHWIGASANTLL-RYLNVDADPWLILHEIGHGHEFVFVGT-AP- 55 
QIT08213.1                              ---ADAGSGAGIAFYGQHWIGASANTLL-RYLNVDADPWLILHEIGHGHEFVFVGT-AP- 54 
NP_848341.1                             --------GSGAAYYNNLTMGQSNSSVEHFYLRPLPTNWGGLHEIAHAYDFHFVRS-GPV 51 
YP_00164913                            FFAKADAGGPGAAYYGGSWTANSQSVLG-NYLQVRPGNWLVFHEIGHAYDLVFTQG-T-- 56 
AKR17469.1                              ---KADAGGPGGSYYGPFWTASASASLD-DYIKVSPTNWMVLHELGHAYDFVFTVN-T-- 53 
BAA05908.1                              ---KADGGGPGGAYYGAFWTAPASTNLG-EYLRVSPTNWMVIHELGHAYDFVFTVN-T-- 53 
YP_00164913                            ---KADGGGPGGAYYGAFWTAPASTNLG-EYLRVSPTNWMVIHELGHAYDFVFTVN-T-- 53 
BAA03587.1                              ---KADAGGPGGAYYGPFWTAPASSNLG-DYLRISPTNWMVIHELGHAYDFVFTVN-T-- 53 
ACH69509.1                              ---KADAGGPGGAYYGPFWTAPASSNLG-DYLRISPTNWMVIHELGHAYDFVFTVN-T-- 53 
BAA02141.1                              ---KADAGGPGGAYYGPFWTAPASSNLG-DYLRISPTNWMVIHELGHAYDFVFTVN-T-- 53 
YP_009506219.1                          ---KADAGGPGGAYYGPFWTAPASSNLG-DYLRISPTNWMVIHELGHAYDFVFTVN-T-- 53 
YP_009552689.1                          ------TNGPGIAYYGLSHIGISLPSMA-RALDITPTNWLMLHEIGHSYDFLFVSN-YP- 51 
AUA60360.1                              ------TNGPGIAYYGLSHIGISLPSMA-RALDITPTNWLMLHEIGHSYDFLFVSN-YP- 51 
ADD73771.1                              -----DSNGVGVAYYGREWTAQTNVSMS-RYLQPRATNWLVLHEIGHAYDFQFVIN-TP- 52 
AAC58526.1                              -----DSNGVGAAYYDRNWTAQTNVSMS-RYLQPRATNWLVLHEIGHAYDFQFVSN-TP- 52 
AMO27920.1                              -----DSNGVGAAYYDRNWTAQTNVSMS-RYLQPRATNWLVLHEIGHAYDFQFVSN-TP- 52 
AAC70251.1                              -----DSNGVGAAYYDRNWTAQTNVSMS-RYLQPRATNWLVLHEIGHAYDFQFVSN-TP- 52 
NP_047702.1                             -----DSNGVGAAYYDRNWTAQTNVSMS-RYLQPRATNWLVLHEIGHAYDFQFVSN-TP- 52 
AHC69563.1                              -----DSNGAGAAYYDRNWTAQTNVSMT-RYLQPRATNWLVLHEIGHAYDFQFAGN-TP- 52 
QPD02034.1                              -----DSNGAGAAYYDRNWTAQTNVSMT-RYLQPRATNWLVLHEIGHAYDFQFAGN-TP- 52 
QCQ67637.1                              -----DSNGVGAAYYDRNWTAQTNVSMS-RYLQPRATNWLVLHEIGHAYDFQFAGN-TP- 52 
QCQ67478.1                              -----DSNGVGAAYYDRNWTAQTNVSMS-RYLQPRATNWLVLHEIGHAYDFQFAGN-TP- 52 
QCQ67318.1                              -----DSNGVGAAYYDRNWTAQTNVSMS-RYLQPRATNWLVLHEIGHAYDFQFAGN-TP- 52 
AIX47905.1                              -----DSNGVGAAYYDRNWTAQTNVSMS-RYLQPRATNWLVLHEIGHAYDFQFAGN-TP- 52 
AMO27564.1                              -----DSNGVGAAYYDRNWTAQTNVSMT-RYLQPRATNWLVLHEIGHAYDFQFAGN-TP- 52 
AJR20340.2                              -----DSNGVGAAYYDRNWTAQTNVSMT-RYLQPRATNWLVLHEIGHAYDFQFAGN-TP- 52 
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 ها. ها،  ول توالی و ترتیب آن ها شامل فاصله ای باکولوویروس آمینه اسید  توالی 42نمای  ساختار همترازی چندگانه : 1شکل 

 بح    

    بهنهدی      های خانواده باکولوویریده به چهار  نس تقسیهم                                            ویروس     

های ویهژ             ویروس       هدرو      پلی     شوند: آلفاباکولوویروس  نوکلئو                               می  

ههای ویهژه            ویهروس       ها  گرانولهو             بالپولکداران(، بتایاکولوویروس                             

ههای       ویهروس       هدرو      پلی     بالپولکداران(، گاماباکولوویروس  نوکلئو                                      

ههها      غشههائههیههان( و دلههتههابههاکههولههوویههروس                            ویههژ  بههال        

(. اِنهههانسهیه ،                1های ویژ  دوبا ن(                      ویروس       هدرو      پلی      نوکلئو       

ها است کهه بهاعه  تهجهزیهه                        باکولوویروس             پروتی  آلفا و بتا                 

شده در غشا  ا راف غهاا و افهزایه                                   های گلیکوزیله               پروتی       

اولی            (.    /2        شود     ها می       پایری غشا  نسبت به باکولوویروس                                نفو     

تریکوپلوزیها نهی                کننده آنزیم اِنهانسی  در ویروس گون                                        ژن کد     
در تهحهقهیهق              (.    21شد        یابی      شناسایی و توالی                   گرانولوویروس            

ههای       حاضر، برای بررسی روابط فیلوژنتیک از تمهامهی تهوالهی                                               

شهده در          ههای ثهبهت           نوکلئوتیدی ژن اِنهانسی  باکولوویروس                                   

    شد. شصت و هشت توالی نوکلئوتیدی بررسهی                                        ژن استفاده            بانک    

هها      ویهروس       هدرو      پلی     گروه از نوکلئو                داد که دو زیر               و نتایج نشان              

( از لحاظ فهیهلهوژنهی بهه                      لیمانتریا دیسپار                 اکثرا متعلق به گون                       

تریکوپلوزیانهی               های       خصو  گونه         ها به       ویروس       گروه گرانولو              زیر   

تهر      نهزدیهک         گرانولوویروس                آگروتیس سگتوم                 و     گرانولوویروس            

کهه، گهروه            حهالهی      گرفتند. در            ها در یک گروه قرار                    ن   بودند و با آ            

ها  اکثرا متعلق بهه  هنهس                          ویروس       هدرو      پلی     مانده از نوکلئو                 باقی    

گونه کهه           ( کلا در یک گروه مجزا  ای گرفت. همان                                   آگروتیس       

هها و        ویهروس       ههدرو      پهلهی     شود تعدادی از نوکلهئهو                      مشاهده می         

هسهتهنهد.          اِنهانسیه          های چندگانه               ها حاوی ژن            ویروس       گرانولو       
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دارای         ویهروس       گرانولو           هلیکوورپا آرمیژرا                 که، ویروس              وری      به  

بود. البته  زم                اِنهانسی            کننده پروتی                 چهار یعنی بیشتری  ژن کد                       

هها در ژنهوم              به  کر است که ای  ژن، علاوه بر باکولوویهروس                                         

شهده                 ها نیهز شهنهاسهایهی                  ها مانند باکتری                 سایر میکروارگانیسم                  

 (.  22است         

ها دستخوش میزان با یی از  ههه  شهده                                    ژنوم باکولوویروس                

است که نتیجه آن از دست دادن و تکثیر دوتایی ژن، نهوآرایهی                                                          

( و انتقال ژن از ژنهوم                       homologous recombinationهمولو           

(. تجهزیهه و            2ها است            ها و یوکاریوت               ها، باکتری            سایر ویروس          

ها      ویروس       ها و گرانولو              ویروس       هدرو      پلی     تحلیل توالی ژنوم نوکلئو                       

ژن پایه هستنهد کهه در                        2ها حاوی           داد که ای  ویروس                  نشان      

(. بها       2انهد         شده     شده حف              یابی    های توالی           تمام باکولوویروس                

شده و و ود شباهت با  میهان                             تو ه به درخت فیلوژنتیکی رسم                           

رسهد نهواحهی             ، به ن ر مهی           اِنهانسی          های نوکلئوتیدی ژن                     توالی     

داشته باشد که                 توالی و ود            42شده بسیاری در ژنوم ای                           حفاظت     

ها خواهند داشت. البهتهه،                          نق  مهمی در عملکرد باکولوویروس                              

های بیمارگر حشرات بسیار پی هیهده و                                    بررسی ژنتیکی ویروس                  

ها ممک  اسهت بهه                  سخت است  زیرا بسیاری از ژنوم ویروس                                  

 (.  2باز باشند               کیلو      //1بزرگی       

نشان داد            ویروس       هدرو      نوکلئوپلی             آگروتیس سگتوم             بررسی ژنوم            

  اسهت. ژنهوم           اِنههانسهیه           ور غیر معمول دارای سه ژن                             که به     

دو ژن اِنهانسیه                      ویروس       هدرو      نوکلئوپلی         لیمانتریا دیسپار مالتیپل                          

پهره       های شهب        آگینی مطلوب علیه  رو                      دارد که هر دو برای زهر                      

کهه، گهونهه            (. درحهالهی         21ضروری هستند                 لیمانتریا دیسپار                

تنها یهک از              ویروس       هدرو      نوکلئوپلی         آگروتیس اپسیلون مالتیپل                         

  آگهروتهیهس سهگهتهوم             را در مهقهایسهه بها                   اِنهانسی          سه ژن       

است که البته با ای  و هود،                             داشته         نگه       ویروس       هدرو      نوکلئوپلی         

و     آکروتیهس ایهپهسهیهلهون                های       میزان بیمارگری آن علیه  رو                          

شده بهر            (. درخت رسم           21بسیار بیشتر است                     آگروتیس سگتوم             

ای نشهان داد کهه                  آمینه       اساس هر دو توالی نوکلئوتیدی و اسید                                  

ههای       های دو باکولوویروس فوق نسبت به سایهر تهوالهی                                           توالی     

مو ود در گروه خودشان، شباهت زیادی با یکدیگر دارنهد. بها                                                       

ای و        آمینهه       های اسید          شده در توالی              های مشاهده            حال، تفاوت            ای    

  آگروتیس سگهتهوم             های متفاوت مانند                    ها در شاخه            گرفت  آن          قرار    

و     ویهروس       ههدرو      پهلهی     اپروفترا بروماتا نوکلئهو                       ،   گرانولوویروس            

، نشان از           ویروس       هدرو      پلی     کوریستونورا فومیفرانا مالتیپل نوکلئو                                    

تر دلیل آن              سطح با ی ناهمگنی در آنزیم انهنسی  دارد که پی                                              

 (.  2است         شده       های مربو ه از مناب  مستقل  کر                                 ایجاد ژن        

ههای       شده در تهوالهی              های استفاده             به دلیل نق  مهمی که کدون                        

نوکلئوتیدی در زمینه ساختار نهایی آنزیم مربو ه دارند، در ایه                                                              

ههای       شد و ارتهبهاط کهدون                  ها بررسی          تحقیق فراوانی ای  کدون                      

های متیونی  و تریپتوفان، آسپارتیک، آ نی                                             آمینه       تر با اسید            فراوان      

تریپتوفان محاف ت قابل تو هههی از                                آمد.        دست       و آسپاراژی  به              

ها در برابر غیرفعال شدن توسط اشهعهه مهاورا                                           باکولوویروس           

 فت باز در پایی                     12(. منطقه          21کند         بنف  خورشید ایجاد می                    

ههای       کننده متیونی  نیز در بسیاری از ناقل                                     کد    ATGدست کدون          

 هور کهلهی،          بهه    .(   24انتقال باکولوویروس گنجانده شده است                                      

( با فراوانی بها  خهوانهده                         tRNAهای         اِ     ِ  اِن     آر    ها توسط تی          کدون    

شوند و برای ا مینان از صحت تر مه با سرعت مهطهلهوب                                                  می  

    های کهمهیهاب تهوسهط              از سوی دیگر، کدون                     شوند.      تر مه می        

شوند و ایه  فهرکهانهس                    های بافراوانی پایی  تر مه می                              اِ    اِن     آر    تی  

   .( 22شود       متفاوت باع  ت ییر در سرعت تر مه می                                  

های اسهیهد            شده در توالی              بررسی همترازی و نواحی حفاظت                           در    

شهد        ها، توالی حفاظت                 آنزیم اِنهانسی  در باکولوویروس                                  ای    آمینه     

HEXXH      های حفاظت نشده متهنهاظهر                         شد. سایر توالی                مشخص

  و   HAISF ،    HCMAE ،    QTLGD ،    HQXXHشههامههل      

HVXXH                   آنزیم اِنهانسیه                        ای    های اسید آمینه                نیز در برخی توالی

بهنهدی یهک           ، برای گهروه           HEXXHشدند. الگوی مهم                     مشاهده      

بیشتر           که،      وری      پروتی  در ابرخانواده متالوپروتئاز کافی است  به                                              

ها دارای ای  دامهنهه مهتهالهوپهروتهئهاز                                   باکولوویروس               انهنسیندر         

(. چهنهدیه           2شده متصل شونده به عنصر روی هستند                                      حفاظت     

  آمینهه       اسید        /12تا      /2باقیمانده اسید آسپارتیک و گلوتامیک بی                                         

های باکولوویروس                 و ود دارد که در انهنسی                         HEXXH از توالی        

عنوان لیگاند سوم اتصال بهه                           تواند به        و ود دارد، که هر یک می                      

    توالهی       12(. از       2عمل کند               های انهنسی            عنصر روی در پروتی                   

توالی انهنسی ، تنها دو                          42حفاظت نشده متناظر بررسی شده در                                
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ها بودند و مهابهقهی در                       ویروس       هدرو      پلی     مورد متعلق به نوکلئو                    

که برخی حاوی یک باقهیهمهانهده                               شدند      ها یافت         ویروس       گرانولو       

گلوتامی  یا والی  به  ای اسیهد گهلهوتهامهیهک در نهاحهیهه                                                 

بودند که مشابهه                  HEXXH (HQXXH/HVXXH)شده       حفاظت     

آنزیم           ای    توالی اسید آمینه                  24های اسلاویسک بود که تنها با                              یافته     

 (.  2بود         شده       اِنهانسی  بررسی                 

 

  یری      نتیجه     

غشای          هایی را برای غلبه بر سد                         ها مکانیسم            تکامل باکولوویروس                 

ها اعطا کرده است، زیرا تهخهریهب و افهزایه                                          دور غاا به آن             

غشای دور غهاا در  رو حشهرات آلهوده بهه                                        نفو پایری         

های باکهولهوویهروس                   پروتی           باکولوویروس گزارش شده است.                          

غشهای دور              های گلیکوزیله               معروف به اِنهانسی ، تجزیه پروتی                                 

کهه، بها افهزایه                  دهند، بطهوری             غاا به نام موسی  را ارتقا می                            

غشای دور غاا به عفونت باکولهوویهروس کهمهک                                           نفو پایری         

     (.  22کند         می  

های بیمارگر               های متعددی برای تشویق استفاده از ویروس                                      برنامه      

ههای     حشرات در سراسر  هان توسعه یافته اسهت و ویهروس                                           

متعددی در چندی  کشور مانند آرژانتی ، استرالیا، کانادا، کلمبیها،                                                                

آلمان، هند، ژاپ ، پرو، آفریقای  نوبی و ایا ت متحده آمریهکها                                                           

از آنجا که تولید و ترشح هر چه بیهشهتهر                                       .(    2ثبت شده است               

  کشهی     تواند برای افزای  فهعهالهیهت حشهره                               می      آنزیم انهنسی              

صورت تجاری برای کنهتهرل                       استفاده شوند و به                     ها    باکولوویروس           

روند، مطالعات بیوانفورماتیک بهرای بهررسهی و                                            کار     آفات به       

ههای       ای پهروتهیه            آمینه       های نوکلئوتیدی و اسید                       بینی ویژگی            پی    

ترکیب         های نو        ویژه با تولید باکولوویروس                         ماکور در ای  زمینه به                     

 باشد.         گشا       تواند بسیار راه                 می  

 

 م   ات ا   ی            

نویسندگان تمام ملاح ات اخلاقی شامل عدم سهرقهت ادبهی،                                                 

سازی را در ایه  مهقهالهه                      ها و داده         انتشار دوگانه، تحریف داده                         

 اند.    رعایت کرده          

 

 ت کر و  دردانی                

با      02  0    01114//ای  پژوه  در قالب  ر  پژوهشی شمار                                     

استفاده از اعتبارات پژوهشی پژوهشگاه علوم و تهکهنهولهوژی                                                     

علوم محیطی، دانشگاه تحصیلات تکمیلی صنعتی و                                               پیشرفته و         

 است.      فناوری پیشرفته کرمان، ایران انجام شده                                     

 

 ت ار  منا             

 و ود ندارد.           
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