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Introduction 

More than 80 viral diseases of grapevines have been reported worldwide. The infectious degeneration disease 

complex causes growth reduction, stunting, shortening of internodes, bushy growth and decline in susceptible vines. 

Grapevine fanleaf viruses (GFLV), arabis mosaic virus (ArMV), grapevine deformation virus (GDefV), tomato ring 

spot virus (ToRSV) and tobacco ring spot virus (TRSV), which belong to the genus Nepovirus, are known to cause 

infectious degeneration. The genus Nepovirus has been divided into three subgroups A, B and C based on genome 

length, genomic organization, serological relationships, proteinase cleavage sites and the phylogenetic relationship 

of their coat protein (CP) gene. GDefV with the new name Nepovirus deformationis belongs to subgroup A of the 

genus Nepovirus and is closely related to ArMV and GFLV. Prevalence of GFLV in the vineyards of Iran raises the 

possibility that a mixed infection of GFLV and GDefV is also present in these areas. In Khorasan-Razavi Province, 

Iran's third-largest grape production center, research has addressed grape-affecting viruses with potential economic 

consequences, including reduced yield and product quality. Studying the distribution and genetic diversity of GDefV 

and other grape viruses is crucial for developing effective management and prevention strategies in the region's 

vineyards. In this study, GDefV was identified in the vineyards of Khorasan-Razavi province in Northeastern Iran 

and its complete genome was sequenced. In addition, the phylogenetic relationship of these isolates to other GDefV 

isolates deposited in GenBank was analyzed. 
 

Materials and Methods 

Samples from three grapevines were collected from a vineyard in Kashmer, Khorasan-Razavi Province; total 

RNA was extracted from the petiole of young leaves using the CTAB-PVPP method., GDefV and mixed infections 

of GDefV/GFLV were detected by PCR using specific primers. The PCR products were electrophoresed in a 1% 

agarose gel and sequenced. The miRNAs were extracted from grapevine petiole tissue using the modified CTAB 

method, and small RNA libraries were prepared using the TruSeq Small RNA Sample Prep Kit and sequenced on 

the Illumina Novaseq 6000 platform. After trimming the reads, contigs were generated using k-mer 15 in Velvet 

assembler 0.7.31. Contigs were verified using BLASTn and BLASTx in NCBI, and reconstruction of the GDefV 

genome from the NGS reads was performed using CLC Genomics Workbench (CLC Bio) software. Phylogenetic 
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trees were generated in MEGA7 using the maximum likelihood (ML) method with 1000 replicates in the bootstrap 

test. The occurrence of possible recombinations in the GDefV genome was analyzed using the RDP v.6 package. 

 

Results and Discussion 

The samples showed leaf deformation, shortening of internodes, bushy growth, stunting and decline, but these 

symptoms are probably related to GFLV, and GDefV only causes leaf deformation in the infected vine. The PCR 

amplification and sequencing of a segment of the coat protein gene revealed a co-infection of GDefV and GFLV in 

the samples. GFLV is widely distributed in Iranian vineyards, GDefV has also been previously reported in the 

vineyards of northwestern Iran, but this is the first report of GDefV in the vineyards of Khorasan-Razavi Province. 
After refining the reads, approximately 15 million reads (92-99.7% of the original reads) remained for further 

analysis. The read sequences of each library were deposited in the Sequence Read Archive (SRA) under the 

accession number SAMN33747579-81. Three Iranian GDefV isolates obtained from three miRNA libraries were 

deposited in GenBank (accession numbers **-**). 
RNA1 and RNA2 of the three Iranian GDefV isolates had a length of 7386 and 3753 nucleotides, respectively. 

The RNA1 in GDefV had an open reading frame (ORF) of 6852 nucleotides in length, which started with the start 

codon AUG at position 288 and ended with the stop codons UAA or UAG at position 7142. The 5' end of the 

genome had 287 nucleotides long and contained two repeating sequences of 15 nucleotides that formed stem-loop 

structures. The length of the non-coding region at the 3' end had 244 nucleotides. Translation of RNA1 of the 

GDefV genome produces a polyprotein (p1) of 2285 amino acids (approximately 252 kda). The polyprotein p1 

comprises the cofactor proteins proteinase, helicase, VPg, proteinase and polymerase with approximate weights of 

45, 88, 3, 25 and 91 kDa, respectively. RNA2 also has one ORF, located between nucleotides 237 and 3560. This 

open reading frame also produces a 122 kDa polyprotein (P2) with 1108 amino acids. The second fragment of the 

GDeFV genome had 236 nucleotides as a 5'-noncoding region with three repeating sequences of 15 nucleotides that 

produced stem-loop structures with a 3-nucleotide loop and a 6bp stem. The 3'-noncoding region was also 193 

nucleotides long. Polyprotein P2 comprised protein 2A, movement protein (MP) and coat protein (CP). The GDefV 

polyproteins had cysteine/alanine (C/A) and arginine/glycine (R/G) cleavage sites similar to those of the GFLV 

polyprotein. Comparison of the RNA1 sequences from three Iranian GDefV isolates with other GDefV isolates 

available in GenBank showed that the Iranian isolates had 88.1-92.2 % nucleotide identity with each other and 90.3-

93.9 % with GenBank isolates at the nucleotide level. At the amino acid level, the Iranian isolates were 86.6-91.6 % 

identity with each other and 88.9-92.7 % with GenBank isolates. For RNA2, the Iranian isolates showed 89.4-92 % 

similar to each other and 89.6-94.2 % similar to GenBank isolates at the nucleotide level. The amino acid similarity 

between the Iranian GDefV isolates was 85-88.6 %. In the phylogenetic tree based on the nucleotide and amino acid 

sequences of RNA1 and RNA2 of the GDefV genome, the Iranian isolates of this study were clustered in a distinct 

clade than other GDefV isolates from Turkey (HE613269 and NC017939). 

GDefV was reported in 2003 and no further information is available on its distribution in vineyards around the 

world. GDefV has already been reported from Turkey and Iran, but the complete genome sequence of the Iranian 

GDefV isolate is being reported for the first time. Further studies on the population diversity of GDefV isolates in 

different regions of Iran are required to gain more insight into the mechanisms affecting the dynamics of GDefV 

populations. 
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 مقاله پژوهشی

 171-181، ص. 1403، تابستان 2شماره  38جلد 

 

 انگوربدشکلی برگ  روسیژنوم کامل و لیو تحل هیو تجز ردیابی

 (Grapevine deformation virus )یاستان خراسان رضو یهاستاناز تاک 

 
 3امور یس نیعزالد -2محسن مهرور -*2عقل یمحمد زک -1رزهرا غلام پو

 14/09/1402خ دریافت: تاری

 18/02/1403تاریخ پذیرش: 

 
 چکیده

نوا   بوا( GDefV-Grapevine deformation virusویروس بدشکلی برگ انگوور  ها عامل زوال عفونی مو در سراسر دنیا هستند. نپوویروس
بدشوکلی بورگ انگوورو ووتوووگی و زوال صورت به GDefVعلائم تعلق دارد.  نپوویروس جنس A رگروهیبه ز Nepovirus deformationisجدید 

شوود. بوراش شناسوایی و تعیویا توواوی کنوو  وامول در اغلب موارد در آوودگی مخلوط با ویروس برگ بادبزنی مو مشاهده می GDefVدرختچه است. 
GDefV  شآورجمع رانیشرق ادر شمال شرضوخراسان شهرستان واشمر در استان از  1۳۹۸در بهار سال اش و زوال رشد وپهانگور با علائم  نمونهسه 

 از هاییسوپس وتابخانوه انجا  شود. مرازیپل شارهیواونش زنجدر  GDefV هیاوو ییشناسا وجوان مو شهااز دمبرگ برگ RNAاستخراج پس از شدند. 
RNA باویفیوت خووانش  میلیوون 15هواو شخوانپواییش پوس از شدند.  تواوی در پلت فر  ایلومینا تعییا بررسی تهیه و مورد سه تاک از ووچک هاش

 سوهیمقابازسوازش شود.  نوولئوتیود ۳75۳و  7۳۸6به طول  GDefVهاو کنو  سه جدایه ایرانی وه از آن ماندند. یدست باقپاییا شزهایآناو شمناسب برا
درصود در  ۸/۸۸-5/۹0لئوتیودش و درصدش در سطح نوو 6/۸7-۳/۹4بیانگر شباهت  GenBankموجود در  GDefV هاشواویتها با ترادف ایا جدایه

 .گرفتنودقورار  GDefV شهاهیجداسایر از اش مجزا شمال شرق ایران در شاخه شهاهیجداشدهو ترسیم کیلوکنتیف شهادرختسطح آمینواسیدش بود. در 
 .دهدیرا ارائه میران هاش اتاوستاناز  GDefV شهاهیجدا ییتبارزاکنو  و  لیتحلگزارش از  ایمقاوه حاضر اوو

 
 Nepovirus  ووچکو هاشRNA و ویروس بدشکلی برگ انگورکنو  واملو فیلوکنیو  :های کلیدیواژه

 

 1 مقدمه

شووند. هاش مو منجر به واهش عملکرد و ویفیت محصول میویروس
هاش سراسور دنیوا در بیمارش ویروسی از تاوسوتان ۸0تاونون بیش از 

(. بیموارش زوال مسورش موو Fuchs, 2020انگور شناخته شده است  
 Infectious degeneration از فرانسووه گووزارش شوود و  1۹70( در

هاش سراسور دنیوا شویوا دارد مشخص شوده اسوت ووه در تاوسوتان
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 Hewitt & Bovey, 1979صورت ضوع  و زوال (. علائم بیمارش به
هاو در برخوی مووارد هموراه بوا ی میانگرههاو ووتووگیو ووتاهدرختچه

هوا اسوت. علائم بدشکلی برگ وپیسکو موزائیک یا حتوی زردش برگ
 Eichmeierیابود  ها تنک و باردهی درخت بشدت واهش میخوشه

et al., 2016هاش برگ بادبزنی مو  (. ویروسGrapevine fanleaf 

virus, GFLVک آرابوویس  (و موزائیووArabis mosaic virus, 

ArMVفرنگی  اش گوجوه(و وکوه حلقوهTomato ringspot virus, 

ToRSVاش توتووون  ( و وکووه حلقووهTobacco ringspot virus, 

TRSVعنوان عوامل بروز زوال مسرش ( متعلق به جنس نپوویروس به
(. اعضاش جونس نپووویروس در Martelli, 2017اند  شده مو گزارش

و زیرخووووووانواده Secoviridaeو خووووووانواده Picornaviralesرده 
Comovirinae  قرار دارند وه بر اساس طول کنو و سوازمان کنوومیو

وتحلیل هوواش بوورش پروتئینوواز و تجزیووهروابووس سووروووکیکیو محل
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 Cو  Bو A( بوه سوه زیرگوروه CPفیلوکنتیکی کن پروتئیا پوششوی  
(. ویروس بدشوکلی بورگ Sanfacon et al., 2011ند  شوتقسیم می

( بوا نوا  جدیود GDefV-Grapevine Deformation Virusانگور  
Nepovirus deformationis  نخستیا بار در ترویوه شناسوایی شود

 Cigsar et al., 2003 .)GDefV  متعلووق بووه زیرگووروهA  جوونس
نپوووویروس اسووت و رابطووه نزدیکووی بووا ویووروس موزائیووک آرابوویس 

 ArMV  و ویروس برگ بادبزنی مو )GFLVویوهه ( بهRNA2  دارد
 Abou Ghanem-Sabanadzovic et al., 2005 پوووروتئیا .)

شووباهت بوووده و ارتبوواط  ٪72داراش  ArMVبووا  GDefVپوششووی 
(. احتمال Cigsar et al., 2003دیگر دارند  سروووکیکی نزدیکی با یک

و  GFLVو  ArMVحاصل نوترویبی بیا  GDefVشود وه داده می
 (. Elbeaino et al., 2012تکامل واگراش آن باشد  

غربوویو هاش آذربایجووان هاش اسووتاناز تاوسووتان GDefVدر ایووران 
 ,.Hajizadeh et alیجان شرقی و اردبیل ردیوابی شوده اسوت  آذربا

( ویکا اطلاعوی از حضوور آن در سوایر نقواط ایوران در دسوت 2012
یوابی توواوی GDefVتنها بخشی از پروتئیا پوششی  ایهمچننیست. 
( و  ;Hajizadeh et al., 2012; Moradi et al., 2018شووده  

اطلاعاتی از کنو  وامل ویروس موجوود نیسوت. بوا توجوه بوه شویوا 
 Gholampour etهاش شورق وشوور  در تاوسوتان GFLVگسترده 

al., 2015 ایوا احتمووال داده شود وووه آووودگی مخلوووط )GFLV  و
GDefV  ایا مناطق وجود داشته باشد. نیز در 

انگوور در  دیومرووز توو ایعنوان سووموه به شدر استان خراسان رضو
 آوووده وننوده شهاروسیدر مورد و یقاتیشناخته شده استو تحق رانیا

قابل  شاقتصاد راتیتأث توانندیم هاروسیو ایانگور انجا  شده است. ا
انگوور  دیوتوو بورمحصوول  تیفیواهش عملکرد و وی از طریق توجه

 شهاروسیو ریو سا GDefV یکیو تنوا کنت عیداشته باشند. درک توز
از  شریشوگیو پ تیریمد شهاشبه ارائه استراته تواندیم رانیانگور در ا

از  GDefVمطاوعهو  ایوشور ومک وند. در ا شهادر تاوستان شماریب
و  یابیورد رانیودر شمال شورق ا شاستان خراسان رضو شهاتاوستان

 ایوا یلووکنیرابطوه ف ایشده اسوت. همچنو یابییآن تواو ملنو  واک

 لتحلیو GenBankموجوود در  GDefV شهاهیوجدا ریبا سا هاهیجدا
 شده است.

 

 هامواد و روش

 پلیمراز  ایزنجیره و واکنش RNAبرداری، استخراج نمونه

 اسوتان در واشومر شهرسوتان از موو نمونوه سوه 1۳۹۸ سوال بهار در
 اسوتخراج. شودند منتقول آزمایشوگاه بوه آورش وجمع رضوش خراسان
RNA شووده سووازشبهینه مووو بووه روش جوووان هوواشبرگ دمبوورگ از 

CTAB-PVPP (Polyvinylpolypyrolidon)  شوووود انجووووا 
 Gholampour & Zakiaghl, 2016.)  

 از میکروویتور چهوار بوا مخلووط ووردن (cDNA  مکمول رشته سنتز
و  GDefVمعکووس  اختصاصوی آغازگر میکروویتر یک با ول اشانآر

GFLVمخلوط میکروویتر و دو dNTPs5 بوافر میکروویتر چهار وXو  و
-Thermo-resistant H  معکووس بردارنسخه آنزیم میکروویتر 25/0

MMuLV RT, Parstous ) 47 و در دمواش میکروویتور 20در حجم 
  .انجا  شد دقیقه 60 مدتبه گرادسانتی درجه

 اختصاصووی آغازگرهوواش از اسووتفاده بووا پلیمووراز اشزنجیووره واووونش
GDefV-F/R  وGFLV-F/R   کن از بخشوی تکثیور ( براش1جدول 

 شوامل میکروویتر 20 واونش نهایی حجم. شد انجا  پروتئیا پوششی
 10 و رآغووازگ هوور از میکروویتوور یووک وcDNA از میکروویتوور سووه

 وPCR  Ampliqon Red Dye Master Mix ویوت از میکروویتور
Denmark) یوک شوامل پلیمراز اشزنجیره واونش دمایی برنامه. بود 

 چرخوهو ۳5 و دقیقوه سه مدتگراد بهسانتی درجه ۹5 دماش در مرحله
 مرحلووه در ثانیووه ۳0 موودتبووه گرادسووانتی درجووه ۹4 دموواش شووامل

 دمواش و ثانیوه ۳0 مدتگراد بهسانتی درجه 56 دماش سازشوواسرشت
 درجوه 72 مرحله انتها یک ثانیه و در 45 مدتگراد بهسانتی درجه 72

 Bio-Rad MJ  ترموسایکلر از استفاده با دقیقه 10 مدتگراد بهسانتی

Mini Thermal Cyclerو USA ) شد انجا.  

 
 GDefV و GFLVبرای  استفاده مورد اختصاصی آغازگرهای مشخصات -1 جدول

Table 1- Specific primers used for GDefV and GFLV 

 منبع
Reference 

 ژن
Gene 

 اندازه قطعه
Product size 

 توالی
Sequence 

 نام پرایمر
Primer name 

Moradi et al., 2018 Coat Protein 500 
5'- CACTGCGACGTGGAACAATG -3' GDefV -F 

5'- TTGTGCCCAGACTCCACATG -3' GDefV -R 

Gholampour et al., 2015 Coat Protein 1000 
5'- CGGCAGACTGGCAAGCTGT -3' GFLV -F 

5'- GGTCCAGTTTAATTGCCATCCA -3' GFLV -R 

 
 از میکروویتور دو حواوش درصد یک آگارز کل در واونش محصول

Green Viewer بووا درنهایووت اوکتروفووورز و (رانیووا و پووارس توووس 
 وAlphaimager Mini ProteinSimple  داککل دستگاه از استفاده

USA )محصووول .شوود تصووویربردارش PCR بووراش سووه نمونووه هوور 
 جنووبی وره( Macrogen  ماوروکن شروت به نوولئوتیدش یابیتواوی
  .شد ارسال
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 هاو آنالیز داده یابیتوالی و ژنومی کتابخانه ساخت

 CTAB  Carra et al., 2007 )miRNA شودهاصلاح روش بوه
 ووچوک هاش RNA سپس .شدند استخراج برگ بافت گر  یک از ها

 هواش RNA از هاییوتابخانوه. شودند آمید بازیوابی آوریل پلی از کل
 TruSeq Small RNAویوت از اسوتفاده بوا تواک سوه از ووچوک

Sample Prep   شماره واتوووگRS-930-1012در پلتفور  ( تهیه و 
Illumina NovaSeq 6000  United Kingdom ,Cambridge )

 .شدند تواوی تعییا
( بررسوی FastQC  Andrews, 2010ها توسوس ویفیت خوانش
( حوفف شودند. Cutadapt 1.9  Martin, 2011با  گردید و آداپتورها
 Velvetاز اسومبلر اسوتفاده ها بوا contig و تووید هابازسازش خوانش

. (Zerbino & Birney, 2008  انجوا  شود k-mer 15بوا  0.7.31
 هواش گیواهی توسوسشوده بوا ویروسهواش ساخته Contigهمسانی 

BLASTn و BLASTxدر  وNCBIگرفووت  د بررسووی قوورارمووور و
 https://www.ncbi.nlm.nih.gov).  سوووپس از جدایوووه مرجوووع

GDefV   وووه بیشوتریا همسووانی را بوواContig  هوا داشووتو بووراش
 CLC Genomics افوزارنر  در NGSهواش بازسازش کنو  از خوانش

Workbench  CLC Bioمشووترک  هوواشاوی( اسووتفاده شوود. تو
 consensus) دست استفاده شدندآمده در آناویزهاش پاییادستبه. 

 سوازشردی هوم و نوولئوتیودش توواوی شوباهت و تحلیولتجزیه 
 بوا GenBankهاش موجود در هاش ایا مطاوعه و جدایهجدایه چندگانه
 انتخوا  از پوس. شود انجوا  7 نسوخه MAFFT افزارنر  از استفاده
رسوم  وMEGA7 افوزارجوایگزینی نوولئوتیودش در نر  مودل بهتریا
 1000 بوا (Maximum-Likelihood  ML روش به تبارزائی درخت

 .استرپ انجا  شدتکرار در آزمون بوت

بوا اسوتفاده از  GDefVبررسی بروز نوترویبی احتمواوی در کنوو  
( بوا پارامترهواش RDP v.5  Martin et al., 2021افوزارش بسته نر 

 افزار انجا  شد.فرض نر پیش
 

 GFLVو   GDefVبررسی آلودگی مخلوط

از  GFLVو  GDefVمنظور بررسوووی آووووودگی مخلووووط بوووه
اش از کن پروتئیا پوششی آغازگرهاش اختصاصی هر ویروس وه قطعه

شد و محصول  ( استفاده1جدول ونند  هر ویروس را همانندسازش می
PCR .در کل آگاروز یک درصد اوکتروفورز شد 
 

 نتایج و بحث

بدشووکلی بوورگو ووتوواه شوودن  شوودهآورشهاش جمعدر نمونووه
ایوا علائوم  (1 شکل اش و ووتووگی مشاهده شد هاو رشد وپهمیانگره

 ,.Schmitt-Keichinger et alاسوت   GFLVاحتمای مربووط بوه 

ونود در تاک آووده تنها بدشکلی در برگ ایجاد می GDefV( و 2017
 Cigsar et al., 2003 همانندسوازش قسومتی از پوروتئیا پوششوی .)

GDefV موراز و اش پلویبا آغازگرهاش اختصاصی در واونش زنجیوره
هوا دهنده آووودگی تاکنشوانتائید تطابق قطعوه همانندسوازش شوده 

هاش آذربایجان غربویو پیشتر از تاوستان GDefVاست.   GDefVبه
 Hajizadehشده اسوت  آذربایجان شرقی و اردبیل در ایران گزارش 

et al., 2012 بنوابرایا ایوا اووویا گوزارش از حضوور )GDefV  در
علاوه در هر سوه نمونوه موورد ههاش خراسان رضوش است. بتاوستان

  (.2شکل ردیابی شد   GFLVو   GDefVبررسی آوودگی مخلوط

 

 
 های شهرستان کاشمر در استان خراسان رضویشده از تاکستانآوریهای جمعولگی در نمونهکوتای و رشد کپه، برگ یبدشکلعلائم  -1 شکل

 داشتند. GFLVو   GDefVها آوودگی مخلوط بهمونهن 

Figure 1- Leaf deformation, bushy growth and stunting symptoms were observed in the collected samples from the vineyards 

in Kashmar, Razavi Khorasan Province 
 The samples were contaminated with a mixed infection of GDefV and GFLV. 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/
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 و  GDefV-F/Rجفت آغازگر اختصاصی  دو در ژل آگارز یک درصد با RT-PCRالکتروفورز محصول  -2شکل 

FLV-F/R یپوشش ایاز کن پروتئ یبخش ریتکث ۳تا  1. راهک GFLV  یپوشش ایاز کن پروتئ یبخش ریتکث 6تا  4و راهک GDefV . راهکM: 100 یمووکوو وزن نشانگر 
 باز  فرمنتاز(.جفت

Figure 2- Results of RT-PCR products were analyzed on a 1% agarose gel using two pairs of specific primers, GDefV-F/R 

and GFLV-F/R 
 Lanes 1 to 3 represent the amplification of a segment of the GFLV coat protein gene, lanes 4 to 6 represent the amplification of a 

segment of the GDefV coat protein gene. M 100bp DNA ladder (Fermentas). 
 

 اشانمیکروآر هاشوتابخانه پاییا از باویفیت هاشبا حفف خوانش
هاش خوانش از %۹2-۹۹.7%خوانش   میلیون 15 شده حدود یابیتواوی

. ماندنوود دسووت بوواقیپاییا آناویزهوواش انووه بووراشاوویووه( از هوور وتابخ
 Sequence Read Archive در وتابخانوه هر شده بازیابی هاشتواوی

 SRA) هاششماره دسترسی با SAMN33747579-81 شودند.  ثبت
( بوراش NC017938, NC017939از تواوی مرجع از وشوور ترویوه  

شد. سوه استفاده  NGSهاش از خوانش GDefVبازسازش کنو  وامل 
بوا  GenBankوتابخانوه در  ۳آمده از دسوتبه GDefVجدایه ایرانی 
 ثبت شدند.  PP187691-96رس شمار 

ترتیب یابی شده به¬تواوی GDefVجدایه ایرانی  قطعات کنو  سه
 داراش یک GDefVدر  RNA1 طول دارند. نوولئوتید ۳75۳و  7۳۸6

 بوا ووه سوتنوولئوتیود ا 6۸52 طول به( ORF  خوانش باز چارچو 
خاتموه  هاشوودون بوه و شوروا 2۸۸ موقعیوت در AUGآغاز  ودون

UAA یا UAG 2۸7 کنوو  5'انتهاش. شودختم می 7142 موقعیت در 
 اسوت نوولئوتیودش 15 تکرارش تواوی دو شامل و دارد طول نوولئوتید

دارنود. ایوا  را( stem-loop  حلقه-ساقه ساختارهاش ایجاد توانایی وه
 ,.Wetzel et al  شده اسوتگزارش GDefVز براش ساختار پیشتر نی

 244نیووز داراش  ۳'وننووده در انتهوواشغیررمزگووفارش ناحیووه(. 2001
و GDefVاز کنو   RNA1خوانش باز  ترجمه چارچو  نوولئونید است.

داوتوون(  لوویو 252 حودود  نهیدآمیاس 22۸5( با P1  ایپروتئیپل کی
 پروتئینوازو ووفاوتور هاشپروتئیا شامل P1 پلی پروتئیاوند. یم دیتوو

 و۸۸ و45 تقریبی هاشوزن با ترتیببه پلیمراز و پروتئیناز وVPg هلیکازو

در  پوروتئیا ایوا بویا ش برشها. محلاست داوتون ویلو ۹1 و 25 و۳
P1 مشابه با GFLV است  Wetzel et al., 2008)۳ شوکل در وه و 

  .است شده داده نمایش

RNA2 رمزگوفارش  منطقه. استچارچو  خوانش باز  یک داراش
چوارچو  قورار داشوت. ایوا  ۳560 توا 2۳7 شهادینوولئوتبیا  وننده

 بوا داوتوون ویلوو 122 وزن بوه( P2  پوروتئیاپلی نیز یکخوانش باز 
غیر  نیز ناحیه GDefVقطعه دو  کنو  . وندتووید می نهیدآمیاس 110۸

 تکرارش تواوی سه شامل و نوولئوتید 2۳6 طول به 5' رمزگفارش وننده
 حواوش( stem-loop  حلقوه-ساقه ساختارهاش وه بود نوولئوتیدش 15
وردنود توویود موی را بوازش جفوت 6 و سواقه نوولئوتیدش ۳ حلقه یک

 Abou Ghanem-Sabanadzovic et al., 2005; Wetzel et al., 

. نوولئونید طول داشت 1۹۳ نیز ۳' غیر رمزگفارش وننده ناحیه. (2001
 پروتئیا و( MP  حروتی و پروتئیا2A پروتئیا شامل P2 پروتئیاپلی

 برشی هاشمکان داراش GDefV هاشپلی پروتئیا. بود( CP  پوششی
Cysteine/Alanine (C/A) و Arginine/Glycine (R/G) مشوابه 

 (.۳ شکل(  Margis et al., 1993  بودند GFLV پروتئیابا پلی
یوابی شوده بوه هموراه ¬توواوی GDefVمقایسه تواوی سه جدایه 

RNA1  وRNA2  دو جدایووه موجووود درGenBank د وووه نشووان دا
 - 6/۸7هاش ایرانوی بوا یکودیگر جدایه RNA1 نوولئوتیدش همسانی

درصد بوود. در  GenBank ۹/۹2 - ۳/۹4هاش درصد و با جدایه 2/۹2
درصد و  6/۹1 - 6/۹0با یکدیگر هاش ایرانی جدایهسطح آمینواسیدش 

درصوود شووباهت داشووتند.  GenBank 1/۹2 - ۸/۹2هوواش جدایووهبووا 
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 - ۸/۹0نوولئوتیدش در سطح  RNA2یگر در با یکدهاش ایرانی جدایه
درصد شباهت  GenBank 7/۹2 - 2/۹4هاش درصد و با جدایه 7/۹2

یکودیگر  بوا GDefVهاش ایرانوی جدایهآمینواسیدش  داشتند. همسانی

 GDefV ۸/۸۸ - 5/۹0هوواش درصوود و بووا سووایر جدایووه 6/۸۸-6/۸6
 (.4شکل درصد بود  

 

 
 

 DefVشماتیک سازماندهی ژنوم  -3کل ش
-stemحلقه  -ساقه شساختارها و آبی در ابتداش کنو  دایره صورتبه VPg اند.شده مشخص خس با ۳' و 5' انتهاش است. شده نمایش داده جعبه یک با کنو  یک از قطعات هر

loop) وسیله رمزگفارش شده به هاشاست. وزن مووکووی پروتئیا شده داده در زیر هر قطعه نشانکنو   5'شانتهاRNA1 و RNA2   کنوGDefV شده  ذور هاجعبه زیر در
 سیدبیا دو آمینوا برش هاشمکان. پوششی پروتئیا: 2C و حروتی پروتئیا: 2B خانگیو پروتئیا: 2A پلیمرازو :1E : پروتئینازو1D و1C :VPg هلیکازو :1B پروتئینازو :1A. است

 .است شده داده نشان هاجعبه بایش
Figure 3- Schematic organization of the GDefV genome 

The ORF of each genomic RNA is displayed in a box. The '5 and '3 ends are indicated by a line. The VPg is shown as a blue circle at 

the beginning of the genome and stem-loop structures at the '5 end of the genome are shown below each piece. The molecular masses 

of proteins encoded by RNA1 and RNA2 of the GDefV genome is mentioned below the boxes. 1A: putative proteinase cofactor, 1B: 

putative Helicase, 1C: viral genome-linked protein, 1D: proteinase, 1E: putative RNA-dependent RNA polymerase, 2A: homing 

protein, 2B: movement protein, and 2C: coat protein. The cleaved sites are indicated as dipeptide above the boxes.  
 

و RNA1  در GDefVهواش میزان شوباهت نوولئوتیودش جدایوه
RNA2 درصد بود. میوزان  ۸/۹0-2/۹4و  6/۸7-۳/۹4ترتیب کنو  به

 GDefVهاش شباهت نوولئوتیدش در کن پروتئیا پوششی ولیه جدایه
 درصد بود.  7/۸۹- 100

جودول عنوان جدایه نوترویب شناسوایی شود  به GDA62جدایه 
ردیابی  CPترمینال کن  Cاش در قسمت (. رویداد نوترویبی بیا گونه2

عنوان واووودیا بووه ArMV-NWو  GFLV-F13هوواش شوود و جدایووه
( Elbeaino et al., 2012و همکاران   نویایاوباحتماوی مشابه با نتایج 

-روش مختل  در بسوته نور  5هستند. ایا سایت نوترویبی با حداقل 

 بینی شده است.پیش RDP5افزارش 
 درخت فیلوکنی بر اساس توواوی نوولئوتیودش و آمینواسویدش در 

RNA1 وRNA2   کنوGDefV یابی شده در هاش ایرانی تواویجدایه
از  ایا مطاوعه در گروهی مجزا از دو جدایوه دیگور ایوا ویوروس ووه

اند قوورار گرفتنوود شووده( گزارشNC017939و  HE613269ترویووه  
شوده بور اسواس تووواوی درخوت فیلووکنتیکی ترسیم (.bو  a 5شوکل  

نیوز توپووووکش  GDefVنوولئوتیدش و آمینواسیدش پروتئیا پوششوی 



 1403تابستان ، 2، شماره 38)علوم و صنایع کشاورزی(، جلد حفاظت گیاهان ایران های پژوهشنشریه      178

هاش ایا مطاوعه مجزا از دو مشابه با درخت کنو  وامل داشت و جدایه
( و MW054857و  MG763926شده از ایوران  جدایه دیگر گزارش

( قوورار گرفتنوود NC017938و  AY233975و AY291208ترویووه  

 (.  5cشکل  
  

 

 
در سطح  b )RNA1در سطح نوکلئوتیدی  GDefV a )RNA1ی و آمینواسیدی ژنوم کامل دینوکلئوت یهادو ترادفدوبه سهیمقا سیماتر -4شکل 

 در سطح آمینواسیدی  d )RNA2در سطح نوکلئوتیدی  c )RNA2آمینواسیدی 
Figure 4- Pair-by-pair comparison matrix of nucleotide and amino acid of the complete GDefV genome a) RNA1 at the 

nucleotide level b) RNA1 at the amino acid level c) RNA2 at the nucleotide level d) RNA2 at the amino acid level using SDT 

v1.2 software 
 

 RDP5با استفاده از  GDefV یهاهیجدا RNA2کامل ژنوم  یدر توال یبیع نوترکوقو یبررس -2جدول 
Table 2- Recombination crossover events in of GDefV-RNA2 detected by the Recombination detecting program RDP5 

بتوالی نوترکی  
Rec. Seq.  

 محل ژن
Gene region 

یدموقعیت نوکلئوت  
Nt. Position 

فرعی(  ×)اصلی  والدهای زولهای  
Parental isolates (Major × minor) 

 RDP5افزار در نرم ضریب احتمال

RDP5 (P value)a 

GDA62 2C 3377-3500 GFLV-F13 × ArMV-NW RGBMC3sSL 

a) RDP5-implemented methods supporting the corresponding recombination sites: R (RDP), G (GENECONV), B (BOOTSCAN), M 

(MAXCHI), C (CHIMAERA), 3Seq (3s), S (SISCAN) and L (Lard) 
aشده در  بکاربرده شها( روشRDP5 ونندیم یبانیپشت نوترویبی شهاگاهیوه از جا :(RDP) R و(GENECONV) G و(BOOTSCAN) B و(MAXCHI) MوC  

(CHIMAERA) و(3s) 3Seq و(SISCAN) S  و(Lard). L 
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RNA1 (a )ی )سمت راست( دینواسیو آمهای ویروس بدشکلی برگ انگور بر اساس توالی نوکلئوتیدی )سمت چپ( درخت تبارزائی جدایه -5شکل 

RNA2 (b و ژن پروتئین پوششی )GDefV (cبا استفاده از نرم ) افزارMEGA7 شده است ترسیم 
 عنوان گروه خارجی استفاده شد. ( بهGFLVه شده است. ویروس برگ بادبزنی مو  ها نشان دادتکرار( بر شاخه 1000استراپ  مقادیر بوت

Figure 5. ML phylogenetic tree of the isolates of the GDefV is drawn based on the nucleotide sequence (left side) and amino 

acid sequence (right side) of RNA1 (a), RNA2 (b), and the GDefV coat protein gene (c) using the MEGA7 software. 
 Bootstrap values (1000 repetitions) are shown on the branches. Grapevine fanleaf virus (GFLV) was used as an outgroup.  

 

  

a) 

b) 

c) 
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شده است  از ترویه گزارش 200۳ویروس بدشکلی برگ انگور در 
 Cigsar et al., 2003 و اطوولاا چنووودانی از پوووراونش آن در )

 Cigsarتاونون از ترویه   GDefVهاش دنیا دسترس نیست. تاوستان

et al., 2003  و ایوران )Hajizadeh et al., 2012شوده ( گزارش
در دسترس  GDefV  جدایه ایرانی استو ووی تاونون تواوی وامل کنو

تعییا تواوی شوده  GDefVنبود و در ایا تحقیق براش اوویا بار کنو  
اش در شواخه GDefVیابی شده هاش تواویاست. در ایا بررسی جدایه

هاش ترویه قرار گرفتند. ایا امور ممکوا اسوت ناشوی از جدا از جدایه
 GDefVهواش جدایوه هاش ایرانی و سایرجدایی جغرافیایی بیا جدایه

توانود بور رونود تکواملی باشد به ایا معنی وه جودایی جغرافیوایی می
هواش انودک نیواز بوه ویروس تأثیر بگفارد ووی با توجه به وجوود داده

بررسی بیشترش است. در رابطه با ویروس برگ بادبزنی مو وه رابطوه 
ی دارد نیز اثر جدایی جغرافیوایی بور مسویر تکوامل GDefVنزدیکی با 

 ,.Sokhandan-Bashir et alشوده اسوت  ویوروس پیشوتر گزارش

2007 ; Gholampour et al., 2017; .) 
در حال حاضرو نیاز به تحقیقوات بیشوتر در زمینوه تنووا جمعیوت 

شوواهد  در مناطق مختلو  ایوران وجوود دارد توا GDefVهاش جدایه
 GDefVهواش ثر بر پویوایی جمعیوتؤهاش مبیشترش درباره مکانیسم

ازجمله انتخا  مثبت و منفویو ترویوب کنتیکوی و توأثیر تبوادل موواد 
ها بوه . ایا یافتهارائه شودگیاهی آووده بیا مناطق جغرافیایی مختل  

 GDefVتوسوعه راهکارهواش موؤثرترش بوراش تشوخیص و موودیریت 
 ومک خواهند ورد.
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