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Introduction1 

Grapevines, as a vital agricultural product, face significant challenges from pests and diseases that adversely 
affect both quality and quantity of the crop. Among these, viruses are particularly detrimental, with 86 different 
species identified in grapevines. The viruses associated with grapevine leafroll disease (GLD) are considered the 
most prevalent in vineyards. Specifically, six species of grapevine leafroll-associated viruses (GLRaVs), 
belonging to the family Closteroviridae, are linked to this disease. These viruses typically enter vineyards 
through infected cuttings and are disseminated by vectors, notably mealybugs. The symptoms of GLD manifest 
as downward rolling of leaf margins, leaf interveinal reddening, and leaf interveinal chlorosis across various 
grapevine varieties. These symptoms negatively impact the quality of the berries, ultimately affecting yield and 
marketability. The GLRaV-1 genome is composed of positive-strand RNA and contains ten open reading frames 
(ORFs), which play crucial roles in its biology and pathogenicity. In Iran, GLRaV-1 has been identified as one of 
the most widespread grapevine viruses, exhibiting high genetic diversity that complicates management and 
control efforts. This study focuses on the identification of GLRaV-1 and the phylogenetic analysis of its isolates 
in the vineyards of Razavi Khorasan province. By understanding the genetic relationships and variability of 
GLRaV-1 isolates, this research aims to provide insights which could be useful for designing effective 
management strategies and improving the overall health of grapevine in the region. 

 

Materials and Methods 

In the spring of 2020, a study was conducted in the Kashmar region of Khorasan Razavi province, focusing 

                                                           
©2024 The author(s). This is an open access article distributed under Creative Commons 

Attribution 4.0 International License (CC BY 4.0), which permits use, sharing, adaptation, 

distribution and reproduction in any medium or format, as long as you give appropriate credit to 

the original author(s) and the source. 
 

https://doi.org/10.22067/jpp.2024.89928.1204 

 

Iranian Plant Protection Research 
 

https://jpp.um.ac.ir 

 

https://jpp.um.ac.ir/
https://orcid.org/0000-0002-2040-1691
https://orcid.org/0000-0003-3183-457X
https://orcid.org/0000-0003-3392-5248
https://orcid.org/%200000-0003-3392-5248
mailto:s.gharooni@areeo.ac.ir
https://doi.org/10.22067/jpp.2024.89928.1204
https://creativecommons.org/licenses/by/4.0/
https://creativecommons.org/licenses/by/4.0/
https://doi.org/10.22067/jpp.2024.89928.1204
https://jpp.um.ac.ir/


 1403زمستان ، 4، شماره 38)علوم و صنایع کشاورزی(، جلد حفاظت گیاهان ایران های پژوهش     362

on grapevine plants exhibiting distinct symptoms of viral infection. A total of 70 samples were collected from 
affected plants. The RNA was extracted from these samples to facilitate the detection of grapevine leafroll-
associated virus 1 (GLRaV-1). The initial identification process involved reverse transcription-polymerase chain 
reaction (RT-PCR). This method confirmed the presence of GLRaV-1 in 22 samples, marking a crucial step in 
understanding the viral infection's prevalence. To ensure the accuracy of the RT-PCR results, Sanger sequencing 
was used on the amplified fragments from three selected samples. This technique provided definitive 
confirmation of the viral identity by analyzing the nucleotide sequences, thereby validating the initial findings 
from the RT-PCR. Data analysis included several critical components. Nucleotide sequence similarity analysis 
was performed to compare the identified GLRaV-1 isolates against known sequences in databases, assessing 
their similarity and identifying potential genetic variants. Following this, multiple sequence alignments were 
conducted using MAFFT software, arranging the sequences to highlight similarities and differences among the 
isolates. The phylogenetic tree was constructed using the Maximum-Likelihood method with MEGA7 software.  

 

Results and Discussion  
The samples collected from black grape vineyards in Kashmar exhibited mild yellowing and downward 

rolling of leaf margins, symptoms commonly associated with increased anthocyanin levels in red grape varieties. 
In samples infected with GLRaV-1, a fragment of the minor capsid protein 2 (Cpm2) gene was successfully 
amplified, while no such fragments were detected in healthy plants. This indicates the presence of GLRaV-1, a 
virus recognized as one of the common pathogens affecting grapes across various regions of Iran. The GLRaV-1 
is primarily transmitted through vectors or contaminated cuttings, which emphasizes the importance of 
monitoring and controlling these pathways to prevent outbreaks. Sequence comparisons revealed that nucleotide 
identity among Iranian isolates ranged from 84.2% to 100%, while identity with GenBank isolates varied 
between 77.6% and 87.7%. This high level of genetic diversity among the isolates may enhance the virus's 
adaptability to different grape varieties, posing challenges for management and control. The observed diversity 
at the genomic level was consistent with previously reported data regarding the sequence divergence between the 
two GLRaV-1 groups (Alabi et al., 2011; Sabella et al., 2018; Fan et al., 2015). Phylogenetic analysis further 
demonstrated that Iranian isolates of GLRaV-1 clustered into two main groups, indicating that the phylogenetic 
relationships are not strictly related to geographical origin. In previous studies, global isolates of GLRaV-1 have 
also been distinguished into two different groups based on the gene encoding the minor coat protein 2 (Alabi et 
al., 2011; Elci, 2019). This finding suggests that spread of the virus may occur independently of the location, 
highlighting the need for comprehensive management strategies. To mitigate the spread of GLRaV-1, the use of 
virus-free plant materials is essential (Alabi et al., 2011; Bruisson et al., 2017). Genetic diversity of GLRaV-1 
significantly influences the epidemiology of grapevine leafroll disease, underscoring the importance of 
producing virus-free plants. Continued research is crucial to understand the underlying causes and effects of this 
virus. Additionally, developing more sensitive and specific diagnostic tests, along with new control strategies, is 
vital for effectively managing GLRaV-1 and safeguarding grapevine health. 
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( از GLRaV-1) یک شماره برگ مو یدگیچیهمراه با پ روسیوسه جدایه  یتبارزائ واکاوی

 CPm2ژن از  یبخشتوالی نوکلئوتیدی  براساس یاستان خراسان رضو هایتاکستان

 
 2سمیرا پاکباز -1فاطمه آزاد دیسفانی -1محمودرضا کریمی شهری -*1سارا قارونی کاردانی

 01/07/1403تاریخ دریافت: 

 22/08/1403تاریخ بازنگری: 

 20/09/1403اریخ پذیرش: ت

 

 چکیده

 ویرروس گونه 86 جمله از گیاهی هایویروس از وسیعی طیف میزبان جهان، در مهم کشاورزی محصول یک عنوانبه( .Vitis vinifera Lانگور )
 ,Grapevine leafroll-associated virus 1) یرک شرماره برر  مرو یدگیرچیهمرراه برا   روسیرو هرا،ویروس ایر  از یکی. است شده شناخته

GLRaV-1) به جنس  است کهAmpelovirus  و خانوادهClosteroviridae های ویروسری، گذاری گونرهبا توجه به تغییرات اخیر در نام .دارد تعلق
شهرسرتان کاشرمر،  یهرادر تاکسرتان GLRaV-1به  ی، آلودگ1399مطالعه در بهار سال   یدر اشده است.  Ampelovirus univitisنام ای  گونه 

 یبرر  بره  شرت و قرمرز هیحاش یتاخوردگ ف،یخف یآلوده شامل زرد یهاشده در تاکعلائم مشاهده ار گرفت.قر یمورد بررس یاستان خراسان رضو
نمونره  22نشران داد کره  جیقرار گرفتند. نترا شیو مورد آزما یآورجمع یمشکوک به آلودگ یهانمونه از تاک 70سبز بود.  یها هنک همراه با رگبر 

از سه نمونه انجام شرد.  روسی( وORF CPm2) 2 یفرع ی وشش  یژن  روتئ یابییالآلوده بودند. تو GLRaV-1 سروی( به وهادرصد از نمونه 4/31)
تا  7/87مطالعه، شباهت   یا یهاهیجدا یدینوکلئوت ینشان داد که توال جیشدند و نتا سهیمقا GenBankموجود در  یهایدست آمده با توالبه یهایتوال
شد.  یبازساز CPm2ژن  یدینوکلئوت یاز توال یبراساس بخش ییداشتند. درخت تبارزا GenBankموجود در  GLRaV-1 یهایبا توال یدرصد 6/77
یم ییایبا منشأ جغراف ییبندی تبارزادهنده عدم ارتباط خوشهگروه قرار گرفتند که نشان کیکشورها در  ریسا یهاهیبا جدا رانیشمال شرق ا یهاهیجدا

ها تاکستان یبرا یجد یدیجا شود و تهدهجاب ییایمناطق مختلف جغراف  یدر ب یراحتبه تواندیم GLRaV-1 روسیکه و دهدیشان من افتهی  یباشد. ا
 .شودیدر سراسر جهان محسوب م
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 انگورهرا. گیرردقررار مری تحت ترأییر کمیت و کیفیت محصول آن و
 کره شودمی باعث امر ای  که هستند مختلف ویروس گونه 86میزبان 

شروند  شرناخته هاویروس برای شدهکشت میزبان تری عنوان بزر به
(Al Rwahnih et al., 2021) . تکامرل دلیلبره انگرور ویرروم تنرو 

 اهلری طولانی تاریخ همچنی  و Vitis هایگونه با هاویروس همزمان
اسرت  محصرول برالا ایر  جهرانی تجرارت و های مروشدن درختچه

(Mannini & Digiaro, 2017). ، ژنتیکری، تنرو  بررسری بنرابرای 
است  مهم بسیار ها اتوژن ای  احتمالی نوترکیب رویدادهای و  راکنش

(Panno et al., 2018در .)  بیمراری با مرتب  هایویروس میان، ای 
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( Grapevine leafroll disease, GLD) انگررور  یچیرردگی بررر 
 اقتصادی اهمیت از اند وها شناخته شدهبیماری در تاکستان تری شایع

 .(Meng et al., 2017هسرتند ) برخروردار جهران سراسرر در برالایی
 برا( GLRaVs) انگرور  یچیردگی برر  برا همراه گونه ویروس شش
 ،Grapevine leafroll-associated virus 1، -2، -3، -4 هایشماره

 متعلرقها GLRaVهای مجموعه ویروس .اندشده شناخته -13 و 7-
متعلررق برره جررنس  GLRaV-1و  Closteroviridae خررانواده برره

Ampelovirus ( استDolja et al., 2017 .)سبانادزوویچ و -ابو غانم
، تجدیرد (Aboughanem-Sabanadzovic et al., 2017)همکاران 

ارائه کردنرد.  Ampelovirusبندی جنس نظر جدیدی در ساختار طبقه
: شرد میتقسر رگرروهیبره دو ز Ampelovirusجرنس  ،یبررس  یدر ا
 9تر و ژنوم بزر  یکه دارا -13و  GLRaV-1 ،-3شامل  I رگروهیز
 GLRaV-4شامل  II رگروهیهستند. ز (ORFخوانش باز ) میفر 12تا 

ژنرروم  یکرره دارا .Car-و   Pr-، 9-، 6-، 5-آن ماننررد  یهاهیو سررو
گونرره در  13در حررال حاضررر،  هسررتند. ORF شررشتر و کوچررک
 ,ICTV) قرررار دارنررد Ampelovirusدر جررنس  دیررجد یبنرردطبقه

2023). 
 آبکرش آونرد به عمدتاً انگور ی بر  یچیدگ با همراه هایویروس

 Naiduشروند )می توزیع گیاهان در  راکنده طوربه و شوندمی محدود

et al., 2014) .شوند،می تکثیر رویشی صورتبه انگورها کهجاییازآن 
 شوندمی وارد هاتاکستان به آلوده قلمه طریق از معمولاً هاویروس ای 
 آردآلرود هایشپشرک ماننرد GLRaV ناقلی  از برخی توس  سپس و
(Hemiptera: Pseudococcidaeمنتشر می )( شروندAlmeida et 

al., 2013).  
 حاشیه  یچیدگی شامل انگور بیماری  یچیدگی بر  عمده علائم

 رانگو ارقام در بر  رگبرگی بی  شدن قرمز  شت بر ، سمتبه بر 
 علائرم ایر . شرودمی سرفید ارقام در بر  رگبرگی بی  کلروز و قرمز
 ماننرد هاییویژگی و شود هاحبه عملکرد و کیفیت افت باعث تواندمی

 Poojariدهرد ) قرار تأییر تحت شدتبه را رنگدانه و بلوغ قند، سطح

et al., 2017).  
 طولبره مثبت ای تک لایهرشت RNA یک از GLRaV-1 ژنوم
 ایرشرته ذرات در که است شده تشکیل کیلوباز 9/18 تا 7/18 تقریبی
 کره اسرت( ORFs) چارچوب ژنی 10 حاوی ژنوم. است شده محصور

p7 (ORF2 ،) (،ORF1b لیمررراز ) (،ORF1aهلیکرراز )  ررروتئی  10
  وششری  رروتئی  p55 (ORF4،)(، ORF3) حرارتری شوک  روتئی 

(ORF5)، 1 فرعی  وششی وتئی  ر (ORF6)،  فرعی  وششی  روتئی 
2 (ORF7،) p21 (ORF8) و p24 (ORF9را رمزگررذاری مرری ) کنررد
(Donda et al., 2017 .) 

 و گسرترش دارد جهران سراسرر در گسترده طوربه GLD بیماری
 آفریقا آسیا، جنوبی، و شمالی آمریکای ارو ا،) هاتاکستان تمام در تقریباً

 دهره در. (Caruso et al., 2022ردیرابی شرده اسرت )( اقیانوسریه و

 Aboughanem-Sabanadzovicآمریکرا ) متحده در ایالات گذشته،

et al., 2015،) نیجریرره (Zongoma et al., 2017،) اکسررتان  
(Rasool et al., 2019) روسیه و (Porotikova et al., 2019) نیرز 

 .است شده گزارش

 چنرردی  در GLRaV 9و  7، 5، 4، 3، 2، 1هررای شررماره ویروس
شررقی،  آذربایجران هایاستان کشور شامل مختلف مناطق در مطالعه
رضروی، خراسران  خراسران غربی، چهارمحال و بختیراری، بایجانآذر

اند و شرده گرزارش شمالی، کهگیلویره و بویراحمرد، فرارس و قرزوی 
GLRaV-1 شناسررایی شررده اسررت  روسیررو  یترررعنوان غالررببرره

(Roomi et al., 2006; Naderpour et al., 2018; 

Gholampour et al., 2024; Pourrahim et al., 2004; 

Rakhshandehroo et al., 2005).  درون بررالای ژنتیکرری تنررو 
 گررروه هشررت تررا و اسررت گررزارش شررده' GLRaV-1 ای درگونرره
 ,.Bruisson et alاسرت ) شرده شناسایی آن برای مجزا یکیفیلوژنت

2017; Sabella et al., 2018) . اساسی چالش ژنتیکی بالا، تنو  ای 
 مرورد در محدودی اطلاعات .آوردوجود میبه GLRaV-1 مهار برای
آمارنامره طبرق  .اسرت سرترسد در ایرران GLRaV-1 ژنتیکی تنو 

(، خراسان رضوی جلد سوم: محصولات باغبانی) 1402کشاورزی سال 
 رتبه چهارم کشور را در تولید انگور دارا بوده است. ازآنجاکه ای  استان

 شرود،می شرناخته ایران در انگور کشت اصلی مناطق از یکی عنوانبه
هرای انگرور وسشناسرایی ویرر بررای بیشتر اطلاعات به نیاز بنابرای 

  یراهدف از  .است استان ای  هایتاکستان از GLRaVs خصوصبه
های استان خراسان رضوی در از تاکستان GLRaV-1، ردیابی مطالعه

 2 یفرعر ی وشش  یاز ژن  روتئ یبخشیابی شمال شرق ایران، توالی
(ORF CPm2) ی مختلرف هاهیرداو نیز تحلیرل تبرارزائی ج روسیو

GLRaV-1 .بود 
 

 هامواد و روش

 مرازپلی ایزنجیره واکنش و RNA برداری، استخراجنمونه

 اسرتان کاشرمر های شهرسرتانتاکسرتان از 1399 سال بهار طی
 ویروسی بیماری به مشکوک علائم دارای تاک 70از  رضوی خراسان
 سربز  وسرت هایتراشره از ای.ان.آر استخراج. شد انجام بردارینمونه
-Cetyl) برررافر از اسرررتفاده برررا مرررو، جررروان هرررایبر  و سررراقه

trimethylammonium bromide, CTAB )شررررد  انجررررام
(Gholampour & Zakiaghl, 2016Gharouni-Kardani et al., 

 برا( RT-PCR) معکروس مرراز لری ایزنجیرره واکرنش از. ( ;2022
 LQV1-H47و  LEV1-C447 اختصاصرری آغازگرهررای از اسررتفاده

 جهرت شرماره یرک، مرو بر   یچیدگی با همراه ( ویروس1جدول )
 20 واکرنش نهرایی حجرم .شد استفاده فوق ویروس مولکولی ردیابی

 و آغازگر از هر میکرولیتر یک ،cDNA میکرولیتر سه شامل میکرولیتر
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 PCR (Denmark, Ampliqon Red Dyeکیرت  میکرولیترر 10

Master Mix )شرامل مرراز لری ایزنجیره واکنش دمایی برنامه. بود 
 35 و دقیقره سره مردتبه گرادسرانتی درجره 95 دمای در مرحله یک

 مرحلره در یانیره 30 مردتبه گرادسانتی درجه 94 دمای شامل چرخه،

 دمرای و یانیره 30 مدتبه گرادسانتی درجه 56 دمای سازی،واسرشته
 72 مرحلره در یرک انتهرا در و یانیره 45 مدتبه گرادسانتی درجه 72

-Bio) ترموسرایکلر از اسرتفاده برا دقیقه 10 مدتبه گرادسانتی درجه

Rad MJ Mini Thermal Cycler، USA )شد انجام.  
 

 GLRaV-1 برای مطالعه استفاده مورد اختصاصی آغازگرهای مشخصات -1 جدول

Table 1- Characteristics of specific primers used for study of GLRaV-1 

Reference Region Size Sequence Primer name 

Roomi et al., 2006 Coat protein duplicate 2 398 
5'- GTTACGGCCTTTTGTTTATTATGG -3' LQV1-H47 

5'- CGACCCCTTTATTGTTTGAGTATG -3' LEV1-C447 

 
 از میکرولیترر دو حراوی درصد یک آگارز ژل در واکنش محصول

Green Viewer داکژل دستگاه از استفاده با در نهایت و الکتروفورز 
(Alphaimager Mini ProteinSimple، USA )شد تصویربرداری .

 از اختصاصری رفرت، آغرازگر با شدههمانندسازی قطعات صحت تأیید
( Macrogen) مراکروژن طرفه توس  شررکتیک توالی طریق تعیی 

 .انجام شدجنوبی،  کره
 

 هاواکاوی داده

با استفاده  هاهیجدا  یب یدینوکلئوت یشباهت توال لیتحل و هیتجز
 یسرازفردیو همSDT v1.2 (Muhire et al., 2014 )افرزار از نرم

برا  GenBankموجود در  یهاهیمطالعه و جدا  یا یهاهیچندگانه جدا
 ,.Katoh et al) انجام شد هفتنسخه  MAFFTافزار استفاده از نرم

افزار در نرم یدینوکلئوت ینیگزیمدل جا  ی(.  س از انتخاب بهتر2019
MEGA7روش به ی، رسم درخت تبارزائMaximum-Likelihood 

(ML)  استرپ انجرام شردتکرار در آزمون بوت 1000با (Kumar et 

al., 2016.)  
 

 نتایج و بحث

 از 1399 سررال طرری بهررار شرردهآوریجمررع اهیانگررور سرر ارقررام
 رضروی، دارای علائرم خراسان استان کاشمر های شهرستانتاکستان
 قرمرزی  هنرک و  شرت بره برر  حاشریه خفیف و تاخوردگی زردی

ای  علائم خراص ارقرام . (1شکل بودند ) سبز هایبا رگبر  هابر 
 علائرم مختلرف (. ظهرورPoojari et al., 2017انگور قرمرز اسرت )

در باشد، زیرا میقرمز  انگور در ارقام  یانیغلظت آنتوس شیافزا علتبه
رخ  دیفلاونوئ وسنتزیب یهاژن ریدر مس یمتعدد یهاجهش سفید ارقام
 (.Gutha et al., 2010) دهدیم

 

 
 یو قرمز  ییبر  به طرف  ا هیحاش یدگیچی  شامل یاستان خراسان رضو یهادر تاکستان GLRaV-1 آلوده به های¬شده در نمونهمشاهده یروسیعلائم و -1شکل 

 در رقم انگور سیاه آلوده ها هنک بر 
Figure 1- Viral symptoms including downward rolling of leaf margins, leaf interveinal reddening in red grapevine cultivars in 

vineyards of Khorasan Razavi infected with GLRaV-1  
 
 باز جفت 398 طولبه ایقطعه GLRaV-1 به آلوده نمونه 22در 
 ORF) 2 یفرعر  وششری چارچوب ژنی  روتئی  از بخشی به مربوط

CPm2) ایقطعره هیچ سالم گیاه در کهگردید، درحالی تکثیر ویروس 
 اختصاصی که روی آغازگرهای با شدههمانندسازی قطعات. نشد تکثیر
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  س ،(2)شکل شد، تعیی  توالی گردید  مشاهده درصد یک آگارز ژل
 ویرروس بره نگورهراا آلرودگی توالی سه نمونه آلوده منتخب، تعیی  از

GLRaV-1 تأیید شد. GLRaV-1 رایج بیمارگرهای ویروسی از یکی 
 Meng etاست ) شده گزارش های دنیااز تمام موکاری که است انگور

al., 2017). GLRaV-1 آذربایجان هایهای استان یشتر از تاکستان 
 فررارس، حمررد، قررزوی ،شرررقی، کهگیلویرره و بویرا آذربایجرران غربرری،
شده  گزارش رضوی، خراسان شمالی و چهارمحال و بختیاری خراسان
 ;Roomi et al., 2006; Naderpour et al., 2018بررود )

Pourrahim et al., 2004; Rakhshandehroo et al., 2005). 
دست به توالی و شد ویرایش MEGA7 افزارنرم توس  های خامتوالی
و  PP069515 ،PP069516شررمارهای  رس بررا بانررکژن در آمررده

PP069517 (.2 جدول) شد یبت  
 2 یفرعر ی وششر  یژن  رروتئ از ی بخشریتبرارزائ تحلیل جینتا
 GenBank در موجرود جدایره 43و  انریراز ا GLRaV-1 یهاهیجدا

دهنده کره نشران (3 شرکل) شد منجر اصلی گروه دو ( به2جدول )
 یهاهیرآن است. جدا یبالا یکیو تنو  ژنت روسیو  یگسترده ا و یش
 )شریلی، ژا ر ، اسرپانیا و روسریه( کشرورها ریسرا یهاهیبا جدا رانیا

(، بره Sabella et al., 2018) یشدند. طبق مطالعرات قبلر یبندگروه
مررتب   ییایرجغراف أبرا منشر کیرلوژنتیف یبندهشاخکه  رسدینظر نم
 ییایرو منشرأ جغراف کیرلوژنتیف یبندهشاخ  یعدم ارتباط بای   باشد.

آلروده  هرانایتمراس برا گ قیرعمردتاً از طر روسیکه و دهدینشان م
آلروده  هرایقلمه ای ی مانند ناقل گرید یهابلکه از راه شود،یمنتقل نم
  .(Elci, 2019) شودیمنتقل م

شرده بره همرراه یابییتوال GLRaV-1 هیسه جدا یتوال سهیمقا

 یدیرنوکلئوت ینشان داد که همسران GenBankموجود در  هایهیجدا
 یهرراهیردرصرد و برا جدا 2/84-100برا یکردیگر  یرانریا هایهیرجدا

GenBank 7/87 -6/77 از  یحراک جینترا  یا. (4شکل ) درصد بود
تنو  مشاهده است. روسیو  یا یبرا یادرون گونه ییوجود تنو  بالا

 یدر مورد فاصله توال یشده قبلگزارش یهاشده در سطح ژنوم با داده
 ;Alabi et al., 2011)مطابقت داشرت  GLRaV-1دو گروه   یب

Sabella et al., 2018; Fan et al., 2015). 
ژن براسراس  GLRAV-1 یجهان یهاهیجدا ات گذشته،مطالعدر 
 Alabi) انددهشر زیتمامگروه متفاوت  دوبه  2 یفرع ی وشش  ی روتئ

et al., 2011; Elci, 2019 یهاهیجدا(. بررسی تبارزایی توالی کامل 
درخررت ، در متنرراظر از بانررک ژن یهاهیررو جدا GLRAV-1ایرانرری 

 یبانیدر دو شاخه مجرزا برا  شرت GLRAV-1 یهاهیجدا ک،یلوژنتیف
 .( t al.,eGholampour 2024) ر گرفتندبالا قرا اعتبارسنجی
 را ایگونهبی  و درون تنو  ،GLRaV-1 مختلف هایژن واکاوی

 نروترکیبی رویردادهای و انتخراب فشار دهندهنشان که دهندمی نشان
 شامل ژنتیکی و تن ای   یامدهای. (Fan et al., 2015است ) احتمالی
 محیطری شرای  و قلمه تأییر انگور، مختلف ارقام با ویروس سازگاری

 بیان و میوه کیفیت انگور، فیزیولوژی بر آن تأییر و ویروسی آلودگی بر
 هایگروهلویفبا توجه به عدم ارتباط . (Song et al., 2021است ) ژنی

GLRAV-1 انگرور  لرفمخت براساس ارقام(Gholampour et al., 

مشررخب براسرراس منشررأ  ی فیلرروژنتیکیبنرردگروه عرردم ( و2024
برر اسرتفاده  دیتأک(، Sabella et al., 2018; Elci, 2019یی )ایجغراف
 روسیو  یاز انتشار ا یریمنظور جلوگبه  روسیاز و یعار یهااز قلمه
  .(Alabi et al., 2011; Bruisson et al., 2017) است یضرور

 

 
 (LQV1-H47/ LEV1-C447) در ژل آگارز یک درصد با جفت آغازگر اختصاصی RT-PCRلکتروفورز محصول ا -2شکل 

 100: نشانگر مولکولی M: شاهد منفی. 6: شاهد مثبت، راهک شماره 5شده از استان خراسان رضوی. راهک شماره آوریجمع GLRaV-1های آلوده به : نمونه4تا  1های راهک
 (.SL7041 سینا کلون،) لاس  یباز جفت

Figure 2- Electrophoresis of the RT-PCR product in 1% agarose gel using specific primers (LQV1-H47/ LEV1-C447)  

 
 Lane 1-4: GLRaV-1infected samples from Khorasan Razavi vineyards, Lane 5: positive control, Lane 6: negative control, M: 100bp 

DNA ladder plus (Sinaclon, SL7041). 
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 اند.یابی شده در تحقیق حاضر با علامت * مشخب شدههای توالیهای مولکولی در ای  تحقیق. جدایهفاده در واکاویمورد است GLRaV-1های مشخصات جدایه -2جدول 
 .می باشد Vitis viniferaها میزبان همه جدایه

nced isolates in this study sequeThe 1 isolates that were used in molecular analyses in this study. -Characteristics of GLRaV -Table 2

are showed with *. The host of all isolates is Vitis vinifera 
Accession no. Origin 

HM636889 Chile 

HM636890 Chile 

HM636891 Chile 

HM636892 Chile 

HM636893 Chile 

JQ023131 Canada 

KF029723 Poland 

KF029724 Poland 

KF029725 Poland 

KF029726 Poland 

KF029727 Poland 

KU674796 USA 

KU674797 USA 

KY827404 Czech Republic 

LC746709 Japan 

LC746710 Japan 

LC746711 Japan 

LC746713 Japan 

MF565505 Nigeria 

MF565508 Nigeria 

MF565509 Nigeria 

MF565510 Nigeria 

MH807213 Canada 

MH807217 Canada 

MH807219 Canada 

MH807220 Canada 

MH807221 Canada 

MH807222 Canada 

MN871916 Turkey 

MZ344577 Canada 

NC_016509 Canada 

ON620255 Russia 

ON645908 Russia 

ON645910 Russia 

OP718744 Nigeria 

OQ029645 Slovakia 

OQ029646 Spain 

OQ849147 Iran 

OQ849148 Iran 

OQ849149 Iran 

OQ849150 Iran 

OQ849151 Iran 

OQ849152 Iran 

PP069515* * Iran 

PP069516** Iran 

PP069517** Iran 
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 MEGA7 افزارنرم از استفاده باجفت باز(  398) 2 یفرع ی وشش  ی روتئژن  از قسمتی نوکلئوتیدی هایتوالی براساس GLRAV-1 هایی جدایهتبارزائ درخت -3شکل 
 رنگ به GLRAV-1 ایرانی هایاند. جدایهنشده داده نمایش 50 از کمتر اعتبارسنجی مقادیر. است شده داده نشان هاشاخه بر( تکرار 1000) اعتبارسنجی مقادیر. شد بازسازی

 .اندشده داده نشان • قرمز
Figure 3- The phylogenetic tree of GLRAV-1 strains was reconstructed based on the nucleotide sequences of a portion of the minor 

capsid protein 2 gene (398 base pairs) using MEGA7 software. Bootstrap values (1000 replicates) are shown on the branches. 

Bootstrap values less than 50 are not displayed. Iranian GLRAV-1 strains are highlighted in red •. 
 

 بیمراری گیریهمره در حیراتی نقرش GLRaV-1 ژنتیکی تنو 
 Fanدارد ) را ویرروس از عاری گیاهان تولید و انگور بر   یچیدگی

et al., 2015).  جهرت درک علرل  شرتریب قاتیبه انجام تحق ازینلذا
 بره بیو آسر یدر آلرودگ روسیو ییایرات آن بر توانا و یکیتنو  ژنت

بره  ازیرن GLRAV-1 تیریو مرد بیتشرخ یبرا انگور وجود دارد.
تر و حسراس یصریتشخ یهایرتر شامل توسعه تسرتؤم یهاحلراه

در برابرر تمرام  دیرجد یکنترلر یهاراهکارتوسعه  نیزو  تریاختصاص
 است. روسیو یهاجدایه
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منتخب از  هیجدا 44قرمز رنگ( با  مستطیل) یرانیا هیجدا متعلق به سه 2فرعی   روتئی   وششیژن بخشی از  یدینوکلئوت یهادو توالیبهدو سهیمقا کسیماتر -4شکل 

GenBank افزار با استفاده از نرمSDT v1.2 
Iranian isolates (red circle) with 44 selected  threeof  sequencesCPm2 Nucleotide pairwise identity matrix of partial ORF  -Figure 4

using SDT v1.2 software GenBankisolates from  
 

 

 گیرینتیجه

علائرم دارای  نمونه آلروده 22در  GLRaV-1 روسیبه و یآلودگ
از  یکری GLRaV-1 .دیرگرد دییرهرا تأبر  یو قرمرز فیخف یزرد
گرزارش  رانیراسرتان ا  یانگور است که در چنددر  جیرا یهاروسیو

 یو جهران یرانریا یهاهیرنشان داد که جدا ییتبارزا لیشده است. تحل

و  کیرلوژنتیف  یبر یدارنرد و ارتبراط ییبالا یکیتنو  ژنت روسیو  یا
برا  روسیو یبر سازگار تواندیتنو  م  یوجود ندارد. ا ییایمنشأ جغراف

درک  یبررا شرتریب قاتیبه تحق ازید و نبگذار ریارقام مختلف انگور تأی
و  یصریتشخ یهراتوسرعه روش ت،ی. در نهاشودیبهتر آن احساس م

  است. یضرور GLRaV-1 تیریمد یبرا دیجد یکنترل
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