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Abstract 

Introduction: Grapevine fanleaf virus (GFLV) is a major grapevine infecting virus in 

the world. Materials and Methods: Grapes showing GFLV signs were sampled from the 

suburbs of the city of Khorramabad in Lorestan Province of Iran in spring 2020 and RT-

PCR test was performed to amplify their GFLV-CP gene and the product was sequenced. 

Results: Specific primers were able to amplify a 1515 bp fragment of the CP gene. Based 

on the nucleotide sequence of this fragment, GFLV was first identified in this region. The 

nucleotide sequence similarity of this isolate was detected at 89.14-95.64% with other 

isolates in the NCBI library. Also, the phylogenetic tree of these isolates, based on the 

genomic CP region, grouped GFLV isolates into two groups I and II. The Lorestan GFLV 

isolate was placed in a subgroup in Group I together with GFLV isolates from the 

northwestern part of Iran and the Takestan isolate, and isolates from other countries were 

grouped in a separate subgroup of this group. Also in the phylogenetic tree, the Northeast 

isolates and the Fars and Kohgiloyeh & Boyer-Ahmad province isolates were classified 

in Group II. Conclusion: The results of this research indicate that the virus is endemic 

and that its likely origin was in Iran and then spread to other parts of the world. The 

impact of geographic segregation on the evolution of GFLV can also be deduced. 
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 مقاله پژوهشی 

 انگور ویروس برگ بادبزنی  ایران جدایه استان لرستان شناسینسبجایگاه 

 ، آرزو نقویاینشیدرو، مصطفی سمیرا پاکباز

 آّبادخرم، دانشکده کشاورزی، دانشگاه لرستان، یپزشکاهیگگروه 

 20/01/1401پذیرش:      18/11/1400 :دریافت

برگ   روسیوایران  استان لرستان    هیجدا  شناسینسب  گاهیجا  (1400م، نقوی ا )  اینشیدروپاکباز س،  

    Doi: 10.2982/PPS.11.1.1               . 1- 12(:1)11گیاهی    یشناسیماریبدانش    .انگور  یبادبزن

 چکیده 

است.    روسیویک   (GFLV)بادبزنی برگ ویروس  مقدمه: جهان  در  انگور  کننده  آلوده   مهم 

در استان لرستان ایران ،  در بهار   آبادخرماز حومه شهر    GFLVانگورهای دارای نشانه    :هاروشمواد و  

آنها انجام و محصول واکنش   GFLV-CPجهت تکثیر ژن    RT-PCRی شدند و آزمون  بردارنمونه  1399

  CPمربوط به ژن    bp  1515طول  ی به  اقطعهآغازگرهای اختصاصی توانستند    :هاافتهیی شد.  ابییتوال 

برای نخستین بار در این منطقه شناسایی    GFLVرا تکثیر کنند. بر اساس توالی نوکلئوتیدی این قطعه،  

ی موجود در هاهی جدادرصد با دیگر    89/ 14- 95/ 64  شد. تشابه ترادف نوکلئوتیدی این جدایه به میزان

داده شد. همچنین در درخت نسب  NCBI  بانک ژن این جدایه تشخیص  ناحیه شناسی   بر اساس  ها 

همراه با   GFLVی شدند. جدایه لرستان  بند خوشه  IIو    Iدر دو گروه    GFLVی  هاهیجدا،  CPژنومی  

متعلق به ناحیه شمال غربی کشور و جدایه شهر تاکستان در یک زیرشاخه در گروه  GFLVی هاهیجدا

I    ی مربوط به سایر کشورها نیز در این گروه در یک زیرشاخه مجزا قرار گرفتند.  هاهیجداقرار گرفتند و

و  هاهی جداهمچنین   کشور  شرق  گروه  هااستانی  در  نیز  بویراحمد  و  کهگیلویه  و  فارس  در   IIی  و 

گرفتند.  هاشاخهریز قرار  متفاوت  این  یافته  :یریگجهینت ی  ویروس،   پژوهشهای  بودن  بومی  بیانگر 

خاستگاه احتمالی آن از ایران و سپس گسترش آن به سایر نقاط دنیا و نیز اثر جدایی جغرافیایی در 

 . باشد یم GFLVتکامل 

 GFLV ،RT-PCR  ،یابییتوال  کلیدی: واژگان

 Introduction                                                                                                                     مقدمه

محصولات باغی است که به طور   نیترارزشو با    نیترمهماز    یکی  .Vitis vinifera L  یعلمانگور با نام  

در سطح جهانی کشت   دارد  شودیموسیع  گوناگونی  مصارف   ی ها ی ماریب  .(Reisch et al. 2012)  و 

 ها آن  بین در    که  هستند ر  نگول امحصو   کیفیتو    تولید ان  میزه در  کنند ودمحد   واملعاز    یکى  گیاهی

دنیا  انگور   کنندهآلوده ویروسی عامل  86تاکنون  .  ند دار  مهمى  نقش  سىویرو  یهایماریب  در سراسر 

 
 نویسنده مسول :  pakbaz.s@lu.ac.ir 
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 نیترعیشاو    نیترمخرب از یکی و قرار دارند   Nepovirusآن در جنس   عامل  15که    اند شده شناسایی

این  .(Fuchs 2020)  باشد یم(  Grapevine fanleaf virus, GFLV)  انگور بادبزنی برگ ویروس هاآن

به   زSecoviridaeاده  خانو،  Picornavirales  ستهراویروس   Aگروه  زیر  و  Comovirinaeاده  یرخانو، 

تک    RNAاز نوع    بخشیژنوم دو    و  ایزومتریک  پیکره  با دوک عضو  و ی  ددار  تعلق  Nepovirus  جنس

و   VPG پروتیینژنوم متصل به   5' یانتها(. Sanfacon et al. 2009) باشد یم با قطبیت مثبت  یارشته

 پروتیین ژنومی یک پلی    یها  RNAکدام از    هرد.  باش می  آدنینی  پلی  دنباله  ینیز داراژنوم    3'  یانتها

و   HP2A  ،MP2Bشامل    ترکوچک  پروتیینبه سه    RNA2  مربوط به  پروتیینپلی  .  کنند می  یرمزگذار
CP2C  عنوان    شودشکسته می به  ترتیب  به  در    پروتیین که  کننده   و   حرکتی  پروتیین،  تکثیرمداخله 

 (.Sanfacon et al. 2009, Andert-Link et al. 2004) شوند یمشناخته  پوششی پروتیین

 شبیه یظاهر اصلی، یهارگبرگ شدن نزدیک و دمبرگ سینوس بازشدن به دلیل ویروس برگ بادبزنی

؛  باشدیم   Xiphinema indexویروس تنها از طریق نماتد  . انتقال طبیعی  کند یم ایجاد برگ در بادبزن

 خسارت (. میزانAndert-Link et al. 2004)  هستند  آلوده یها قلمه  ،ویروس شیوه انتقال نیتریاصل  اما

 باعث کاهش متحمل ارقام در بوده و متفاوت میزبان حساسیت و تحمل میزان اساس بر  یبیمار این

  شود یم مواد جذب یریشه برا توانایی در اختلال ،هاتاکستان عمر  میوه و کیفیت کاهش محصول، جزئی

 ,Sanfacon et al. 2009)ببرد   بین از را محصول کل درصد   80از   بیش تا است ممکن حساس ارقام در و

Andert-Link et al. 2004 .) 

GFLV    از    و   از اتریش  1883اولین بار در سالV. vinifera   گزارش شد و بعدها گفته شد که منشأ این

آلوده به سایر نقاط   یهاقلمهکه عامل بیماری از طریق    شودیم از ایران قدیم بوده است و تصور    ویروس

 Martelliگزارش شده است )  ز اکثر نقاط دنیا ااین ویروس    .( Vuittenez 1970)  جهان انتقال یافته باشد 

and Savino 1990  شد ارش  گز پرویزی  توسط   1989در سال  ر  با  نخستیننیز  ان  یردر ا( و  (Parvizi 

،  کرجکردستان،  ن،  سمنا ،  حمد ابویرو    یهگیلوکهرس،  فا  هاینستاا  هاینتاکستااز  پس از آن  و  (  1989

مناطق دیگر  و   ,Izadpanah et al. 2003)  شد   شناسایى  مولکولىو    یکىژلووسر  هایروش  با   زنجان 

Rakhshandehroo et al. 2005, Moradi et al. 2018.)    بر  استان خراسان رضوی  در ردیابی علاوه 

برای باغی و بارهنگ  گیاهان قیاق، یونجه  ،های هرز مرغ و علف هفت بند علفویروس از باغات انگور و  

 . (Gholampour et al. 2017) ویروس معرفی شدند این های طبیعی به عنوان میزباناولین بار 

 در استان لرستان و نظر اول    رده  و اقتصادی  محصولات باغی با توجه به اهمیت انگور به عنوان یکی از  

هیچگونه    ینکهابه   موردرشی  اگزتاکنون  در دسترس ن  ستاا  یهاتاکستان  هکنند دهلوآ  هایوسیرو  در 

به دلیل به   ،کشور  نقاطاکثر   یهاتاکستان در  هاروسیواین   حضور سابقه نیست و  در پژوهش حاضر 
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ردیابی   و  بادبزنی  شناسایی  برگ  شایع  ،انگورویروس  از  کننده    یهاروسیو ترینیکی   در  انگورآلوده 

 . پرداخته خواهد شد ی آن و نیز تجزیه و تحلیل تبارزائ آبادخرمشهرستان عمده   یهاتاکستان

 Materials and Methods                                                                                 هاروشمواد و  

 برداری نمونه

، بدشکلی  یروشنرگبرگ  ،موزاییکزردی،    نشانهبا    GFLVبه آلودگی    کمشکوبرگی  نمونه    چهل و چهار

ی عمده شهرستان خرم آباد هاتاکستان  از  1399  سالبهار و تابستان    و باز شدن سینوس دمبرگ در

روی یخ و در شرایط خنک به آزمایشگاه    هانمونه،  یبردارنمونه. پس از ثبت تاریخ و محل  شد   یآورجمع

برای نگهداری طولانی   دیگر  استفاده شد و بخشی  انجام آزمایشاتمنتقل شدند. بخشی از هر نمونه جهت  

 . ند منتقل شد  سلسیوسدرجه   -70مدت به فریزر 

 RNAاستخراج  

برگ  RNA  استخراج از  به  نشانهدارای    یهاکل  انجام شد:  به    GFLV  و مشکوک  کیت   a)دو روش 

با اندکی   CTAB  روش  b)  و طبق دستورالعمل شرکت،  دنازیست آسیاشرکت    RNAاستخراج  غیرستونی  

( این روش  بافر استخراج    .(et al. Kargar 2017تغییرات  HCl -Tris 1.4M NaCl, 0.1Mحاوی  در 

7, 1% PVP 40, 2% CTABPH=  .بود 

 RT-PCRآزمون 

انجام   آورفنپارس طوس زیست  شرکت    Easy cDNA kitکیت تجاری    از استفاده با  cDNA  تشکیل

برا  آغازگر   پیکومول  10همراه   به شده استخراج کل RNA از نانوگرم   100 حدود  منظور این  یشد. 

 واکنش میکرولیتر مخلوط 10 حجم  در)ترادف آغازگر در پاراگراف بعدی آمده است(   برگشتاختصاصی  

شد و بلافاصله به مدت دو دقیقه روی یخ  داده حرارت  سلسیوس درجه  60 یدما در دقیقه دهمدت   به

 واحد  5X Buffer  ،20  ، چهار میکرولیترdNTP  (mM10)میکرولیتر    دومیزان   به سپسقرارداده شد.  

واکنش  مخلوط به  M-MuLV  معکوس یبردارنسخه آنزیم واحد  200 و  Ribonuclease inhibitorآنزیم  

شد.   داد قرار سلسیوسدرجه    47  یدما در ساعت یک مدت به و اضافه میکرولیتر  20در حجم نهایی  

 .گرفتند  قرار سلسیوس  درجه  70در    دقیقهپنج    مدت به آنزیم فعالیتتوقف   جهت سپس میکروتیوب ها

اختصاصی   یآغازگرها حضور در و  cDNAاز  از دو میکرولیتر   استفاده با  (PCR)پلیمراز   یارهیزنج واکنش

به   مربوط  برگشت  و  کامل  رفت  )  پروتیینژن  توالی   ( CPپوششی 

 GFLV-F (5'- ACGGATCCGGATTAGCTGGTAGAGGAG -3'  )  وGFLV-R  

(5' - GTCAAAGCTTCTAGACTGGGAAACTGG -3' )پذیرفت انجام (Moradi et al. 2018) .
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از کیت   این واکنش  انجام  انگلیس    systems  Bio  PCRشرکت    2x PCRBio Taq Mix Redجهت 

نیاز برای تکثیر به جز   پایه واکنش شامل همه مواد مورد  و آغازگرهای   cDNAاستفاده شد. محلول 

از  10 غلظت میکرولیتر و  25نهایی   حجم اختصاصی بود. واکنش در آغازگر در دستگاه  هر پیکومول 

قه به منظور  یدق  5به مدت    سلسیوسدرجه    94  چرخهک  یمتشکل از    PCRترموسایکلر انجام شد. برنامه  

ثانیه، اتصال    35به مدت    سلسیوسدرجه    94در    یسازواسرشتچرخه شامل    35ه و  یاول  ی سازواسرشت

 72و گسترش رشته جدید در    سلسیوسدرجه    57  یثانیه در دما  40  آغازگرها به رشته الگو به مدت

گسترش   یقه برایدق  10درجه به مدت    72  ی ک چرخه در دمایثانیه و به علاوه    40درجه به مدت  

یک  آگارز ژل در کیفیت و اندازه بررسی یبرا  ،RT-PCRواکنش   در تکثیر شده محصولات  نهایی بود.

جفت   100  مولکولی  شدند و از نشانگر الکتروفورز دقیقه  45مدت   بهولت   100ولتاژ   با  TBEو بافر   درصد 

همچنین در   استاندارد جهت تعیین اندازه قطعات تکثیر شده استفاده شد. به عنوان  شرکت پیشگام  باز  

 و به عنوان شاهد منفی استفاده شد.   cDNAاز آب مقطر استریل به جای  PCRیک واکنش 

 (Phylogenetic)شناسی نسب درخت مس ر و  نوکلئوتیدی ترادف  تعیین

و تعیین ترادف نوکلئوتیدی به شرکت    یسازخالص، یک جدایه جهت  مورد مطالعه  یهاهیجدااز بین  

جهت تأیید به   بازبینی و   Chromas  مهبا برنا  ابتداشده  دریافت    توالی  ماکروژن کره جنوبی ارسال شد.

بانک ژن مورد مقا  یهابا دیگر ترادف  Blastnابزار  کمک   از تأیید یثبت شده در  سه قرار گرفت. پس 

ناحیه ژن   به منظور مطالعه  تع  GFLV  پوششی  پروتیینصحت ویروس،  این جدای ن جاییو  ه در یگاه 

 MEGA7افزار   با استفاده از نرم  نسب شناسیثبت شده در بانک ژن، درخت    یهاهیر جدایسه با سایمقا

همچنین رسم شد.    Bootstrapتکرار در ارزیابی    1000و بر اساس   Neighbor-Joining (NJ)  و با روش

در بانک ژن که مربوط   CP-GFLVثبت شده مربوط به ناحیه    یهایتوالاز  ،  هایتوال   یسازفیردهمجهت  

ژنومی    یهایتوال چندگانه    یسازفیردهمو مناطق جغرافیایی متفاوت بودند، استفاده شد.    هازبانیمبه  

(Multiple sequence alignment)  ابزار با استفاده ازClustalW  افزارنرمدر MEGA7  .صورت گرفت 

 Results and Discussion                                                                                  و بحث  هاافتهی

 های بیماری  نشانه

زردی،    هاینشانه بدشکلی،    یهالکهموزاییک،  ریزبرگی،  باز شدن سینوس یروشنرگبرگکلروتیک،   ،

  رسدیم به نظر    نشانهکه با توجه به تنوع  (  1)شکل    ند شد می دیده    هاانگوردر  شده    یا کپه  دمبرگ و

آلوده    یهاروسیوبه دیگر    هاتاکستان، این  Nepovirusمتعلق به جنس    یها روسیوو    GFLVعلاوه بر  

 آوری شده از جمع یهانمونهدر  ،یرضوخراساناستان در   یامطالعهدر  کننده انگور نیز آلوده باشند. 
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( رگبرگ A.  آبادخرمشهر    یهاتاکستانآوری شده از  جمع  یهانمونهمشاهده شده در    یهانشانه.  1شکل  

انتهای ساقه و ریزبرگی،   شدن  یاکپه و    هاگرهانیم  فاصله  شدن  کمها،  ( زیگزاگی شدن ساقهBروشنی،  

C )کلروتیک،  یهالکهD .زردی، بدشکلی و باز شدن سینوس دمبرگ ) 

Figure 1. Symptoms of collected samples from the vineyards of Khorramabad. A) Vein 

clearing, B) Zigzagged stems, shortening of internodes and bushy growth and leaf 

stunting, C) Chlorotic spots, D) Yellowing, leaf malformation, and opening of the petiole 

sinus. 

 

متنوعی   نشانه  ،ه بوداثبات شد   GFLVبه    آنهاآلودگی  مولکولی    یاهبه کمک آزمایشهای استان که  باغ 

اصلی، تولید   یهادمبرگ، مجتمع شدن رگبرگ  سینوسها، باز شدن  بدشکلی برگ،  یزردرگبرگشامل  

 .Gharouni et alدیده شد )ها  شاخه  در  یرعادیغانشعابات    و  هاگرهانیمدوگانه، کوتاه شدن    یهاجوانه

2022.) 

 استخراج شده RNAکیفیت 

RNA  استخراج    استخراج غیرستونی  کیت  از  استفاده  با  انگور  دمبرگ  و  برگ  از  شرکت   RNAشده 

استخراج شده    RNAبنابراین از  ؛  غلظت و کیفیت کمتری داشت CTABدنازیست آسیا نسبت به روش  

روش   کمک  آزمون    CTABبه  انجام  این    RT-PCRبرای  شد.  پایین   رغمیعلروش  استفاده  غلظت 
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GFLV    انگور، توانست    یهابرگدرRNA    .مقادیر وجوداز آنجا که  را با کیفیت بهتری استخراج کند 

 کیفیت با نوکلئیک اسید  استخراج یهاچالش از انگور یهابافت در ساکاریدها پلی و فنلی ترکیبات زیاد

با هم مقایسه شدند.    GFLVجهت ردیابی    RNA استخراج روش چهاردر پژوهشی   ،است گیاه این از بالا

 هاروش از بعضی که ی نحو به ،شد  مشاهده یافته ها در یزیاد اختلاف مقایسه مورد یهاروش  بین در

بود،   CTAB-PVPP  روشی که بافر استخراج آن حاوی.  نبودند  آلوده بافت در ویروس ییشناسا به قادر

اساس    بیشترین معکوس یبردارنسخه با ازپلیمر یارهی زنج واکنش و  یاسپکتروفوتومتر یهاروشبر 

 (. Gholampour and Zakiaghl 2016) داشت پی در را نوکلئیک اسید  کیفیت بالاترین و غلظت

 ویروس  یها هیجداتعیین ترادف   و RT-PCRآزمون  هاییافته

باز    1500حدود    یاقطعهتوانستند  ، آغازگرهای اختصاصی  RT-PCRدر واکنش   ژن مربوط به  جفت 

 Moradi et  یافته هاکه با    (2)شکل    کنند تکثیر    نشانهدارای    یهانمونهرا در    GFLVپوششی    پروتیین

al. (2018)    در ردیابیGFLV    از    مطابقت داشت.  استان زنجان  یهاتاکستاناز قطعه    یاب ییتوالپس 

 Blastn  جفت بازی در شرکت ماکروژن کره جنوبی، استفاده از ابزار نوکلئوتید بلاست   1515تکثیر شده  

بوده و از   GFLVمتعلق به    CPبر اساس ترادف نوکلئوتیدی ناحیه    ینشان داد که جدایه مورد بررس

 باشد. ثبت شده در بانک ژن برخوردار می یهاهی با جدا یمناسب یکیلوژنتیف یت بررسیقابل

 

 

نشانگر مولکولی    ،1  چاهک.  ک درصد یدر ژل آگارز    RT-PCRمحصول    یلکتروفورز انقوش    .2شکل  

(100 bp.) آلوده به  یهانمونه، 7تا  2اهک چGFLV  .شاهد منفی ،8اهک چ . 
Figure 2. Electrophoretic patterns of RT-PCR product in 1% agarose gel. Lane 1, 100bp 

DNA ladder. Lane 2-7, GFLV infected samples. Lane 8, Negative control. 
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ن ی ا  ازهای ثبت شده  با دیگر توالیتشابه نوکلئوتیدی  درصد    14/89-64/95  یجدایه مورد مطالعه دارا

در   درصد تشابه  بیشترین،  Blastnدر    هایتوال از مقایسه    به دست آمده  یافته ها  .بود  NCBIه در  یناح

  در بانک ژن  ایرانناحیه شمال غربی  ثبت شده از    یهاهیجدا  لرستان و جدایه    بینرا    وتیدیئنوکل  حسط

داد ت  . نشان  و مشعیجهت  فیلوژنتیکی  روابط  منشاخ ین  نمودن  چندگانه   یسازفی ردهمتکاملی،    ءص 

جدایه    16  اظرتنتوالی نوکلئوتیدی م  به همراه  لرستانجدایه    پوششی  پروتیینژن  توالی نوکلئوتیدی  

انجام   ClustalWبه کمک ابزار  (  1)جدول    سایر نقاط دنیاایران و  موجود در بانک ژن از    GFLVاز  دیگر  

- Joining  با روش  پوششی  پروتیین  ژنوتیدی  ئبر اساس تطابق ترادف نوکل  نسب شناسیشد و درخت  

Neighbor افزارنرماستفاده از ا ب MEGA7 تکرار رسم گردید. 1000اساس  و بر 

گرفتند که هر قرار    IIو    Iگروه  در دو    نسب شناسیدر درخت    مورد بررسی  یهاهیجدا  ،اساساین  بر  

بود )شکل   زیرشاخه  دو  دارای  مانند   یهاهیجدا(.  3گروه  دنیا  به سایر کشورهای  مربوط  و  غیرایرانی 

  Iاروپایی )فرانسه، ایتالیا و جمهوری چک( و کانادا در گروه    یهاهیجداآفریقای جنوبی، برزیل، روسیه،  

 (GFLV. Lorestan)  آبادخرمشده از شهر    یابییتوال و به طور مجزا در یک زیرشاخه قرار گرفتند. جدایه  

 

 در شده استفاده   NCBIژن بانک در موجود GFLV جدایه 16 دسترسی و مشخصاتشماره   .1 جدول

 شناسی جدایه استان لرستان ایران.نسب آنالیز

Table 1. Accession number and characteristics  of 16 GFLV isolates from NCBI Gen bank 

used in the phylogenetic analyses of Lorestan Province of Iran isolate. 

 شماره دسترسی 

Accession Number 

 یآورجمعمحل 

Location 

 میزبان

Host 

 جدایه

Isolate 

KX418446.1 

KX418445.1 

KX418444.1 

Sisakht. Iran 

Sisakht. Iran 

Sisakht. Iran 

Raspberry 

Raspberry 

Vitis vinifera 

Rubus2 

Rubus1 

K1 

KX418443.1 

JQ071377.1 

FJ513378.1 
KJ913789.1 
JQ071376.1 

AY371024.1 
MW380917.1 
HG939482.1 
JX559643.1 
EU038294.1 

GU062186.1 

KC900163.1 

AY464090.1 

Shiraz, Iran 

Takestan, Iran 
NW. Iran 
NE. Iran 
Bonab. Iran 

France 

France 

Russia 

Canada 

Brazil 

Czech Republic 

South Africa 

Italy 

Vitis vinifera 

Vitis vinifera 

Vitis vinifera 

Vitis vinifera 

Vitis vinifera 

Vitis vinifera 

Vitis vinifera 

Vitis vinifera 

Vitis vinifera 

Vitis vinifera 

Vitis vinifera 

Vitis vinifera 

Xiphinema index 

K3 

Takestan 

MG-28 

G4 
Bonab 

B9a 

IC-MaA2354 

Urs11 

3138-07 

RS 

KML51 

SACH44 

- 
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ی ویروس برگ پروتیینرسم شده بر اساس ترادف نوکلئوتیدی ژن پوشش    شناسینسبدرخت    .3شکل  

. رسم درخت با استفاده از NCBI های موجود در بانک ژنجدایه لرستان و برخی از جدایه  انگوربادبزنی  

 انجام شده است.   Bootstrap  یابیدر ارز  رراکت  1000با    Neighbor- Joining به روش  MEGA7  افزارنرم
Figure 3. Phylogenetic tree drawn based on the nucleotide sequence of coat protein gene 

of GFLV Lorestan isolate and some isolates in NCBI Gen bank. The tree was constructed 

by MEGA7 using Neighbor-Joining method with 1000 replicates of the bootstrap test. 

 

از ناحیه شمال غربی  ی هاهیجداایرانی شامل    یهاهیجدادر کنار   )شهرهای تبریز و   NW  -ثبت شده 

، فرضیه منشأ یبندگروهاین مدل    قرار گرفت.  Iبناب( و نیز تاکستان، در یک زیرشاخه جداگانه در گروه  

 .Pourrahim et alانجام شده )  یهاپژوهشسایر    یافته هاکند و با  گرفتن ویروس از ایران را تأیید می

2007 Nourinezhad et al. 2012, Kargar et al. 2017,  Panno et al. 2021,.مطابقت دارد ) 

های حرکتی جمعیت  پروتیینای در شمال غرب کشور با تجزیه و تحلیل تبارزائی ژن  همچنین مطالعه

 اسلوونی   از  یابی شدهتوالی  GFLV  های، نشان داد که ساختار جمعیت جدایهانگورویروس برگ بادبزنی  

به هستند  منوفیلتیک  ایران  و ایران  در  مستقل  تکامل  طریق  از  ویروس  این  است  و  آمده  وجود 

(Sokhandan and Melcher 2012.) 
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گروه ایران  یهاهیجدا  II  در  شرقی  شمال  ناحیه  به  شیراز  یهااستان(،  NE) مربوط  )شهر  و فارس   )

بویراحمد )شهر   و  قرار گرفتند که  سختیسکهگیلویه  به    یهاهیجدا(  در زیرشاخه   سختیسمتعلق 

ه غرب و شرق کشور، های مناطق ناحیمجزای جدایه  یبند گروهشدند.    یبند طبقهمجزایی در این گروه  

تکامل    دهندهنشان و  ژنتیکی  تنوع  در  با    GFLVاثر جدایی جغرافیایی  و  هااست   ی ها ژوهش پ  یافته 

دارد.   بویراحمد صورت   یامطالعهدر  که    یطوربهگذشته مطابقت  و  و کهگیلویه  فارس  استان  در  که 

 ایرانی  یهاهیجدا که داد نشان پوششی پروتیین ژن اساس  بر نسب شناسی یآنالیزها  یافته هاگرفت،  

GFLV  در شده  ترادف  تعیین یهاهیجدادارند و   قرار دنیا نقاط سایر یهاهیجدا از مجزا یاشاخه در 

گرفتند  قرار کشور غرب یهاهیجدا از مجزا گروهی در کشور شرق یهاهیجدا همراه دیگر به تحقیق مذکور

(Kargar et al. 2017  .)ژنتیکی    دیگری  در مطالعه تنوع  و    GFLV  یهاهیجداروی ساختار جمعیت 

فیلتیک جمعیت های ایرانی تأیید شد و علت وضعیت پلیهای جغرافیایی جدایهایران، تمایز بین جمعیت

بنیان اثرات  منطقه،  در  ویروس  مدت  طولانی  حضور  را  دانستند  ویروس  نوترکیبی  یا  و  گذار 

(Gholampour et al. 2017  همچنین در .)یید آلودگی  ، پس از تأیرضوخراسانن  استادر    یامطالعه

 کدکننده   هیمربوط به طول کامل ناح  یاختصاص  یاز آغازگرها  ،به کمک آزمون الایزا  GFLVبه    هانمونه

برای شناسایی و بررسی تنوع ژنتیکی استفاده و   ژنوم  3'ی  از انتها  یو قسمت  روسیو  یپوشش   پروتیین

تکث  1760  طولبه  یاقطعه باز  بر اساس ژن    شد.  ر یجفت  نوکلئوتیدی   ی ن پوشش یپروتئمیزان تشابه 

 ی هاهیجدا ،CP هیبر اساس ناح یتبارزائ لیتحل بود.درصد  90-94 اینقاط دن ریسا یهاهی جدا نسبت به

شمال    یهاهیجدا  نی قرار داد. همچن  اینقاط دن  ریسا  یهاهیمجزا از جدا  یا را در شاخه  GFLV  یرانیا

گروه در  کشور  جدا  یشرق  از  گرفتند   یهاهیمجزا  قرار  کشور  غرب  نشان  شمال  جداکه    یی دهنده 

 (.Gharouni et al. 2022) است  آن بودن یبوم و  GFLV یهاتیجمعدر  ییایجغراف

 Conclusion                                                                                                            یریگ جهی نت

شهر تاکستانهای حومه  بار در    نخستینبرای  ،  RT-PCRبا استفاده از آزمون    انگورویروس برگ بادبزنی  

و تنوع   یشناس ستیزپوششی در    پروتیینردیابی شد. با توجه به اهمیت ژن    پژوهشدر این    آبادخرم

به دست    شناسینسبشد. در درخت    یابییتوال ، تکثیر و  ، این ژن جهت تحلیل تبارزاییGFLVژنتیکی  

شمال غربی و    یهاهی جداایرانی مانند    یهاهیجدادر کنار  در لرستان   GFLV جدایه مورد مطالعه  ،آمده

شرق کشور در   یهاهیجدا. همچنین  غیرایرانی قرار گرفت  یهاهیجداتاکستان در یک زیرشاخه مجزا از  

 شدند.  یبند طبقهاستان فارس و کهگیلویه و بویراحمد در یک گروه جداگانه  یهاهیجداکنار 
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