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Introduction1 

The genus Malva (family Malvaceae) includes species of herbaceous plants which are often pluriannual and 
very common in borders and boundaries of cultivated fields, making them proper reservoirs for plant pathogens. 
They are most commonly used as ornamental plants, although they may be used as a food resource and remedy 
for various diseases. Common mallow (Malva sylvestris) is the most important Malva species which is used as 
garden flower as well as widely recognized for food and medicinal purposes. Malva sylvestris are reported to be 
affected by several viruses from different genera including malva vein clearing virus (MVCV, Potyvirus), alfalfa 
mosaic virus (AMV, Alfamovirus), malva-associated soymovirus 1 (MaSV1, Soymovirus) cucumber mosaic 
virus (CMV, Cucumovirus), and cotton leaf curl Gezira virus (CLCuGeV, Begomovirus). In this study, we 
attempted to identify important viruses infecting mallow plants and compare mallow isolates with other 
sequences in the GenBank. 

Materials and Methods 

In 2022-2023, twenty samples of mallow plants with viral-like symptoms on the leaves were collected from 
the urban landscape of Golestan province. Total RNA was extracted by DENAzist Total RNA Isolation Kit from 
fresh, infected mallow leaves. All samples were analyzed by RT-PCR with specific primer pairs for the detection 
of CMV, AMV, and MVCV. The amplified fragments in expected size of coat protein (CP) gene of each virus 
were visualized under UV light in agarose gel after electrophoresis, then amplified fragment of one isolate of 
each virus was bi-directionally sequenced. Obtained sequences were compared to data available in GenBank. 
The phylogenetic trees of viruses were constructed based on the nucleotide sequences of the coat protein gene 
using the neighbor-joining method by MEGA11. 

Results and Discussion 

All three viruses were detected in some symptomatic samples collected from Golestan province. The most 
typical symptoms in positive samples were mosaic, vein clearing, and leaf malformation. Of a total of 20 
sampled plants, MVCV, CMV and AMV were detected by RT-PCR in nine, five and two samples, respectively. 
An amplicon of each virus was selected and sequenced in both directions. BLASTn analysis of the sequenced 
data confirmed that the PCR-amplified fragments belonged to MVCV, AMV, and CMV. Phylogenetic analysis 
based on the nucleotide sequence of CP gene of MVCV (n=21) including Iranian and GenBank isolates showed 
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that all isolates are divided into six groups: G1 to G6. All Iranian isolates along with the isolate from the 
Netherlands were placed in group G5. The phylogenetic tree placed the CMV sequences (n=51) into two distinct 
phylogroups I and II; the obtained isolate CMV-IR-Ma clustered together with isolates from Iran, Netherlands, 
South Korea, Japan, China, Hungary, Australia, France and the USA into group II. According to the results of 
this study, AMV isolates (n=17) can be divided into two groups, I and II. Group I which includes isolates from 
Canada, China, Italy, Spain, Argentina, Australia and the USA, was divided into six subgroups. The obtained 
isolate AMV-IR-Ma was clustered in subgroup IB with a Chinese isolate (HZ) and forms a common branch with 
isolates (Ir-VM, Ir-WS, and Ir-WS2) from Iran. This is the first report of mallow (Malva sylvestris) infection 
with CMV and AMV in Iran using RT-PCR. In addition, mixed infection with two (MVCV+CMV and 
MVCV+AMV) or all three viruses (MVCV+CMV+AMV) was also confirmed in some samples. The 
phylogenetic trees showed that most of the viral isolates were not grouped according to their geographic 
locations. This suggests the dissemination and spread of these viruses through infected seeds. In Iran, M. 
sylvestris is a common weed found in fields, waste grounds, roadside verges and gardens. Considering the 
potential non-persistent aphid transmission as well as mechanical transmission, virus-infected mallows can act as 
a natural reservoir, thereby posing a threat to other ornamental plants and crops. Since the studied viruses were 
not detected in the other symptomatic plants, the observed symptoms can be caused by physiological disorders 
such as nutrient deficiencies, the presence of different viral strains, or other unknown and undetected viral 
species. 

Conclusions 

This study provides new knowledge on the diversity and molecular characteristics of viruses in mallow plants 
(M. sylvestris) affected by the viral disease. The information obtained from this study can be helpful in 
improving management strategies for disease caused by these viruses in Iran. Albeit M. sylvestris is a host of 
these viruses, but more comprehensive research on other viral species that may infect this plant need to be 
conducted. Weed management could be an effective way to eliminate inoculum sources of these viruses. 
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 چکیده

 روميه وههای  در اين مطالعه وقوع سهه ويهروم مههم بهه  ها      د. نباشميگياهان مختلف  محدودكننده توليدمهم يکي از عوامل  يگياه ويروسهای
رگبهر  روشهني    روميه و(، و alfalfa mosaic virus, AMVيو جهه    موزاييک روميو ،(cucumber mosaic virus, CMV) اريخ کييموزا

بهدين   مورد بررسهي قهرار گر.ه .    گلستاندر استان  (Malva sylvestris در گياهان پنيرک   (malva vein clearing virus , MVCV)پنيرک 
جمع آوری  اين گياه پرورش هایگلخا هاز .ضای سبز و  يويروسمشکوک به آلودگي  ميعلا ي بابرگ  مو ه 20 تعداد، 1402-1401ی هاسال ظور، درمن

اختصاصي مربهو    آغازگرهایبا ( Reverse transcription- polymerase chain reaction  RT-PCRمولکولي  آزمون توسط ها مو هگرديد. 
په  از   ،( ه  مو هبود   MVCVويروم مربو  به  يآلودگ نيشتريمجموع ب درهر سه ويروم رديابي شد د و  .مورد ارزيابي قرار گر.تند به هر ويروم

 MVCV جدايهه  (CPي  پوششه  نيپهروت  ژن  تهراد   ،هاي  مو همولکولبررسي  در .داشتند رقرا( دو  مو ه  AMV( و پنج  مو ه  CMV بيآن به ترت
درصهد(   73/93  از هلنهد  NAKT-NLو بعد از آن با جدايه ( درصد IR1  67/99 ايرا ي هيجدا بارا   وكل وتيدی شباه  نيشتريب (Ma2مورد مطالعه  

و جدايهه   رضهوی  از خراسان Ir-WSو  Ir-VMهای هيجدا با را( درصد 99-100ه   شبا نيشتريب CMV-IR-Ma هيجدا CPژن  تراد  . شان داد
Tsh ژن  تراد . داش  از چينCP هيجدا AMV-IR-Ma  های هيجدا با( درصد 98-99  وكل وتيدی  شباه  نيشتريبدارایIr-VM ،Ir-WS  وIr-

WS2  از آلودگي گيهاه پنيهرک بهه ويروسههای     اولين گزارش  ام اطلاعات  گار دگان، اينبراس. بود رضوی خراسانازAMV  وCMV   بها  در ايهران
، و ارزيهابي خسهارت   بررسي آلودگي مخلهو  ويروسهها،  زمينه را برای كارهای تکميلي از جمله  اين تحقيق تايج باشد. مي RT-PCRاستفاده از آزمون 

  . مايدمي.راهم  ميزان پراكندگي آ ها

 
 يابي، رديابي، پنيرک، تواليهای ويروسيبيماریهای کلیدی: واژه

 

   * مقدمه

ترين مسائل تهديد كننهده  های ويروسي گياه يکي از جدیآلودگي
و برهم ز نده امني  غذايي در سراسر جهان بوده كه منجهر بهه زيهان    

                                                           
اسهتاديار و  شناسي گيهاهي،  به ترتيب دا شجوی كارشناسي ارشد بيماری -4، و 2، 1

دا شيار گروه گياهپزشکي، دا شکده علو  زراعي، دا شگاه علهو  كشهاورزی و منهابع    
 طبيعي ساری، ماز دران، ايران

دا شيار گروه گياهپزشکي، دا شکده كشاورزی، دا شگاه .ردوسي مشهد، خراسهان  -3
 رضوی، ايران

 (-  :ويسنده مس ول z.moradi@sanru.ac.irEmail: ) 

https://doi.org/10.22067/jpp.2023.83549.1157 

 خها واده   Malvaشهو د. جهن    قابل توجهي در توليد محصهول مهي  
Malvaceaeه بهوده و  هايي اسه  كهه اغلهب چنهد سهال     ( شامل گو ه

شو د. به عنوان گياهان زينتي كاشته مي شهری .ضای سبزمعمولاً در 
ا د به عنوان گياهان دارويي  يز شناخته شده Malvaهای مختلف گو ه

در  قها  مختلهف    ای برای اهدا  غذايي و دارويهي و به طور گسترده
 Heydarirad؛ Gasparetto et al., 2012شهو د   جهان استفاده مي

et al., 2017 ؛Al‐ Rubaye et al., 2017 .)Malva sylvestris 
بومي منطقه مديترا ه  ،Malva پنيرک معمولي(، مهمترين گو ه جن  

ههای  جهن  ز ا ههای مههم گيهاهي   ويهروم توا د ميزبان اس  كه مي
 .Mكهه از روی   زايهي بيمهاری ههای  ويهروم برخهي از  مختلف باشد. 

https://jpp.um.ac.ir/
mailto:z.moradi@sanru.ac.ir


 1402 زمستان، 4، شماره 37)علوم و صنایع کشاورزی(، جلد حفاظت گیاهان ایران های پژوهشنشریه      402

sylvestris جهههان سراسههردر  يمولکههول ايهه و يکيبههه روش سههرولوژ 
 جهن     malva vein clearing virusشهامل:   ا هد شهده  گهزارش 

Potyvirus ،)alfalfa mosaic virus   جهههن Alfamovirus)،  
cucumber mosaic virus   جههن Cucumovirusو ،) malva-

associated soymovirus 1     جهن Soymovirus ،) وcotton 

leaf curl Gezira virus    جههنBegomovirus )باشههند مههي
 Ozdag and Sertkaya, 2017؛ Bergua et al., 2014؛ Moradi 

and Mehrvar, 2023 ؛Maachi et al., 2022 ؛Bananej et al., 

تهوجهي روی ايهن   ها تأثيرات منفي قابلبرخي از اين ويروم (.2021
 CMVشهو د.  گياهان دار د و سبب ايجاد طيف وسيعي از علائم مهي 

دارای  Bromoviridaeاز خها واده   Cucumovirus  به جهن  متعلق
از مناطق مختلهف گهزارش شهده      يز و در ايران ،بوده پراكنش جها ي

ديگر ويروسهای گيهاهي دارای دامنهه    ااين ويروم در مقايسه ب. اس 
ش از يگو هه در به   1300  سازیقادر به آلودهو  تری بودهميزبا ي وسيع

؛ García-Arenal & Palukaitis, 2008    واده گياهي اسه اخ 100
Duarte et al., 2013 .)CMV و  و هد يپ ،آلهوده  بهذر ، شهته  قياز طر

 زي مختلف  گياهان خودروی نيهمچن، دوشيم منتقل يکيمکا  ا تقال
 شهو د يمه  محسوب روميو نيا ا تشار عامل و يآلودگ منبع عنوان به

 Jacquemond, 2012 .)    پيکههره آن ايزومتريههک و ژ ههو  از سههه
تههک رشههته بهها قطبيهه  ملبهه  تشههکيل شههده اسهه     RNAقطعههه

 Palukaitis and García-Arenal, 2003 .)RNA1 1 پروت ينa  را
دارای دامنه  رای تکلير ويروم ضروری اس  وب كند كهمي رمزگذاری

سهه  ا C ایدر ا تههه کههازو دامنههه هلي Nدر ا تهههای  متيههل ترا سههفراز
 Kadaré and Haenni, 1997) .RNA2   2پههروت ينa  2وb  را

دارد زی سها هما ند مهمهي در ش  قه  2aكنهد. پهروت ين   مي رمزگذاری
 O'Reilly and Kao, 1998 ،) 2وb حرك  مسا.  طهولا ي،  در   يز

 Soards et  دارد ويروم  قهش  زاييسركوب خاموشي ژن و بيماری

al., 2002) .RNA3  3 يهز دو پروت ينa   وحركتي ويروم( پروت ين 
3b  5΄ تهای كند. ارا توليد مي( پروت ين پوششي ويروم RNA های

 t-RNA سهاختار شهبه  دارای  يهز   3΄ا تههای  و  capبه  ل ومي متصژ
 شند.بامي

AMV     گو ههههه تيهههه  جههههنAlfamovirus   خهههها واده 
Bromoviridae اس  كه گسترش جها ي دارد و از  ظر اقتصادی به )

 باشهد زای مههم در ايهران و جههان مطهر  مهي     عنوان عامل بيمهاری 
 Parrella et al., 2021 ؛Gao et al., 2020 ؛Salamon et al., 

 700و بهيش از   دارد يعيوس اريبس يزبا يدامنه م. اين ويروم (2018
كنهد كهه   خا واده را آلوده مهي  71جن  از  169گو ه گياهي متعلق به 

،  Fabaceae ،Solanaceaeهههای ههها متعلههق بههه خهها وادهبيشههتر آ 
Asteraceae   وApiaceae  باشهند   مهيJasper and Bos, 1980 ؛

Xu and Nie, 2006 ؛Moradi and Mehrvar, 2021 ؛

Edwardson and Christie, 1997  گو هه  25(. در طبيع  حهداقل 

هسهتند كهه در ايهن ميهان      AMV اپايا قادر به ا تقال صورت به  شته
باشهد. همچنهين   ( كارآترين آ ها ميMyzus persicaeشته سبز هلو  

ههای مختلهف   ، غهده، گو هه  گهرده ا تقال اين ويروم توسط بذر، دا ه 
پهذير   يز امکهان  سالم اهانيگبه  آلوده عصاره ا يکيمک تلقيح و س ،

؛ He et al., 2010؛ Hiruki and Hampton, 1990اسهه   
Edwardson and Christie, 1997.)   علائهمAMV    بها توجهه بهه 

باشهد، هرچنهد در برخهي شهرايط     ا د متفاوت مهي توژ وتي  ميزبان مي
ممکن اس  بدون علائم خاصي در گيهاه باشهد. ايهن ويهروم باعه       

 موزاييک زرد روشن تا سهفيد ، بدشکلي، كوتولگيي ما ند علائمايجاد 
هها  در برگهای يو جه، زردی برگها در  خود، زرد و ابلقي شهدن بهر   

 Calico شههود زمينههي مههيههها در سههيبههها و غههده(،  کههروز رگبههر
 Balasubramaniam et al., 2006 ؛Jaspars and Bos, 1980 .)

AMV و  لآن باسيلي شک تایسه كه باشد دارای چهار  وع پيکره مي
تهک   RNAژ و  آن از سه قطعه باشد. مي لچهار  كروی شکه پيکر
تشکيل  RNA3و  RNA1 ،RNA2های به  ا با قطبي  ملب   رشته

( مي باشد sgRNAزيرژ ومي   RNAشده اس ، همچنين دارای يک 
 Bujarski etشهود   برداری مهي  سخه RNA3قطعه  3΄كه از  احيه 

al., 2012 .)RNA1  وRNA2   دارای يههک چههارچوب ژ ههي بههزر
كننهد كهه   را رمزگذاری مهي  P2و  P1 رپليکازهای ينهستند كه پروت 

دارای دو  RNA3ها در هما ندسازی ويروم  قش دار د. اين پروت ين
را  (CP( و پوششهي   MPهای حركتهي   چارچوب ژ ي بوده و پروت ين

(. در واقع، Van Dun et al., 1987؛ Bol, 1999كند  رمزگذاری مي
CP   توسهطsgRNA   گهردد رمزگهذاری مهي  Smit and Jaspars, 

و  capخود دارای ساختار  5΄ تمامي قطعات ژ ومي در ا تهای(. 1982
 . هستند t-RNAيک ساختار شبه دارای  3΄در ا تهای 

  وادهخها   Potyvirusمتعلق به جن   MVCV ایويروم رشته
Potyviridae خا واده اناهيگ( بوده و به طور طبيعي Malvaceae  را

 ،موزائيک خفيف تا شديد، بدشهکلي بهر   كند و باع  ايجاد آلوده مي
هها بهه   گردد. ا تقال آن توسط شته، و كلروز خفيف ميرگبر  روشني

طريق  اپايا و توسط عصاره گيهاه آلهوده بهه روش مکها يکي صهورت      
(. ژ و  آن از يهک  Lunello et al., 2009؛ Horváth1979گيرد  مي

دارای  3'رشته ملب  تشکيل شده كهه در ا تههای   تک RNAمولکول 
polyA  دارای  5'و در ا تهایvpg باشد  ميKing et al., 2012 .) با

و مهزارع بسهيار رايهج     بها  هها  ی وجه به اينکه اين گياهان در حاشيهت
-توا ند به عنوان منبع مناسبي برای آ.ات و عوامل بيماریهستند، مي

 ويروسي هایبيماری مديري  يكل استراتژی مايند. زای گياهي عمل 
 ههای آلودگي حذ  و سريع شناسايي شاملو دارويي  زينتي گياهان در

 و اینهه يقر ط-بهداشهتي ضهوابط   اعمهال  ،كشه   ناطقم در ويروسي
موقهع  از اينرو تشخيص بهه (. Hull, 2014  باشدمي ين آ ها اقل كنترل
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آلودگي ويروسي، اطلاعات مربو  بهه علائهم بيمهاری و خصوصهيات     
زا به توسعه عملي روشهای پيشگيری از بيمهاری و بهه   عوامل بيماری

 بهه  توجهه  بها كنهد.  ها كمهک مهي  كشسا دن استفاده از آ. حداقل ر
در گياههان   زای  هامبرده های مهم و خسارتپراكنش گسترده ويروم

و بررسهي ميهزان   شناسهايي   قيه تحقلذا هد  از ايهن   ،در د يا مختلف
با  M. sylvestrisكشور از روی در برای اولين بار  آلودگي مخلو  آ ها

ههای  جدايهه  ولي و تعيين جايگهاه تبهارزايي  های مولکاستفاده از آزمون
به منظور دستيابي به اطلاعات كا.ي و تدوين بر امهه مهديريتي   ايرا ي 

 . باشدمناسب مي
 

 هامواد و روش

 بردارینمونه

، .ضهای سهبز و   محوطه طي بازديد از 1402 تا 1401سالهای در 
 6برگهي     مو هه  20پنيهرک در اسهتان گلسهتان،     پرورش هایگلخا ه

 مو هه از گنبهد كهاووم( از     5 مو ه از گرگان، و  9 مو ه از آزادشهر، 
ههر  مو هه   آوری شهد.  ويروسي جمع های بيماریگياهان دارای  شا ه

روشهن  -موزائيهک، موزائيهک زرد   لگياهي بر مبنهای علائمهي از قبيه   
و در آوری جمهع  ( 1شهکل   برگها و بدشکلي  ،رگبر  روشني ابلقي(، 

 شرايط خنک به آزمايشگاه منتقل گرديد.
 

ای واکنش زنجيرهبا استفاده از ها ردیابی مولکولی ویروس

 -Reverse transcription)برداری معکوس پليمراز با نسخه

polymerase chain reaction, RT-PCR) 
 شهرك  د ازيسه ، ايهران( و     RNAبا استفاده از كي  استخراج 

-برگي  مو هكل از با.   RNAالعمل شرك  ساز ده، براسام دستور

اسهتخراج شهده بها اسهتفاده از      RNA یهها ه مو ه اسهتخراج شهد.    ها
ههر  پوششهي  پهروت ين  كامهل  ژن برای تکليهر   ياختصاص یآغازگرها
 AMVمهورد   در. گرديد یادو مرحله RT-PCRوارد واكنش ويروم 

 ,.Masumi et alمعصومي و همکاران  توسط  يفيتوص یاز آغازگرها

ارائه شهده توسهط    ياختصاص یاز آغازگرها  CMVدر مورد و( 2012
از آغازگرههای   MVCV(، و بهرای  Hu et al., 2016هو و همکاران  

 يرا ه يا هيژ و  كامل جدا يبراسام توالطراحي شده در اين پژوهش  
(. 1جهدول  اسهتفاده شهد    ( MZ555807شهمار   بها رم  روميو نيا

به صورت  تريکروليم 20 يي ها حجم در معکوم یبردارآزمون  سخه
كهل اسهتخراج شهده بها دو      RNAزير ا جا  شهد: سهه ميکروليتهر از    

ميکروليتر از آغازگر اختصاصي معکوم مربو  هريهک از ويروسهها و   
درجه  65يزه مخلو  و ميکروتيوب در دمای هش  ميکروليتر آب ديو 

گراد به مدت پهنج دقيقهه قهرار داده شهد. سهپ  دو ميکروليتهر       سا تي
واكهنش   X5مولار(، چهار ميکروليتهر بها.ر   ميلي dNTPs  10مخلو  

 5X RT Buffer    بهردار معکهوم   ( و يهک ميکروليتهر آ هزيم  سهخه

 MMuLV Reverse Transcriptase    )بهه  (  پهارم تهوم، ايهران
 °Cمخلو  اضا.ه گرديد و ميکروتيوب به مدت يک ساع  در دمای 

 ترموسايکلر قرار داده شد.  دستگاه  47
 PCR  Taqمخلو  آماده تفاده از سبا امراز ای پليواكنش ز جيره

DNA Polymerase Master Mix Red  )   شهركAmpliqon ،
محصول از  ( ا جا  شد. برای ا جا  اين آزمون، سه ميکروليتردا مارک

(، يک ميکروليتر از هر يهک  cDNA برگردان  یبردارمرحله رو وش 
 10هها  غلظه    معکوم هر يهک از ويهروم  و  از آغازگرهای مستقيم

 Master Mix Redليتهر از مخلهو  آمهاده    ميکرو 5/12پيکومول(، و 
PCR    با هم تركيب و در  هاي  با آب مقطر استريل حجم  ههايي بهه

طبهق بر امهه    کلريترموسها در دسهتگاه   واكهنش . ميکروليتر رسهيد  25
كهه   بيه ترت نيا جا  گر. . بهد  مرويو سهاز  کيهر  یبرا يفيتوص

 چرخه 35 قه،يدق سه به مدت C95 ° صورت بهبر امه  MVCVی برا
بهه   C72 ° ،ثا يه 30به مدت  C°55 ه،يثا  30 به مدت C94 ° شامل
به مهدت هفه     C° 72يک چرخه در دمای  انيپا در و هيثا  90 مدت

 قهه، يدق پهنج  به مدت C95 ° صورت بهبر امه  AMVدقيقه، در مورد 
 ه،يه ثا  60 به مدت C58 ° ه،يثا  60 به مدت C94 ° شامل چرخه 35

° C72 در قهه يدق پهنج  انيه پا در و هيثا  60 به مدت ° C72 ،یبهرا  و 
CMV  به صورت° C95 شامل چرخه 35 قه،يدق پنج به مدت ° C94 

 هيثا  45 به مدت C72 ° ه،يثا  30 به مدت C55 ° ه،يا ث 30 به مدت
 يابيه . بهه منظهور ارز  ديه گرد ا جها   C72 ° در قهه يدق پنج  انيپا در و

آگارز يک  ژلاز روش الکترو.ورز در  PCRمحصول حاصل از واكنش 
 پهارم تهوم،    µg/ml  DNA Green viewer 0.5 حهاوی درصهد  

 یجف  بهاز  100استا دارد  يل.  شا گر با وزن مولکوشد استفاده ايران(
اسهتفاده   مورد ا.تهي ريقطعات تکل ا دازه نييتع یبرا سيناكلون، ايران( 

بررسهي جايگهاه تبهارزائي     يهز  قرار گر. . به منظور تأييهد آلهودگي و   
 PCRههای د يها، محصهول    در مقايسه بها جدايهه   های ويروسيجدايه

تعيهين  دو جه   سازی در ظر پ  از خالصی موردقطعات تکلير شده
های به دس  آمهده،   شرك  ماكروژن، كره جنوبي(. توالي شد د يتوال

مهورد مقايسهه   ( NCBI  های موجود در با ک ژنبا اطلاعات و توالي
-تهوالي  v.7.2.5  BioEdit قرار گر.تند. سپ  با استفاده از  ر  ا.زار

تههوالي  خههوا ش مسههتقيم و معکهوم مو تههاژ شههده و ههای حاصههل از  
هههای داده ( بههه دسهه  آمههد. Consensus sequenceجي  اسههتنتا

ههای   وكل وتيدی تعيين تراد  شده برای هر ويروم با ديگهر جدايهه  
موجهود   NCBIمربو  به آن ويروم كه از قبل در پايگاه اطلاعهاتي  

-رديفهم ClustalWو روش  Mega 11بود د با استفاده از  ر  ا.زار 

-Neighborيي بها اسهتفاده از روش   سازی چندگا ه شد د. آ اليز تبارزا

Joining  در  ر  ا.زارMega 11 با شاخص اعتبارسنجي ،bootstrap 
ها بها ارزش بهوت اسهتر     تکرار صورت گر. . كليه شاخه 1000و با 

درصهد ادغها  شهد د. در ايهن تجزيهه و تحليهل بهرای         50تر از پايين
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بههه ترتيههب از تههوالي ژن   AMV و MVCV  ،CMVهههای تههوالي
 pea seed-borne mosaicههای  ننده پروت ين پوششي ويهروم كدك

virus ،peanut stunt virus  وcucumber mosaic virus  بههه

اسهتفاده شهد. ميهزان شهباه       (outgroup)عنوان عضو برون گهروه  
ا.هزار  سهازی در  هر    وكل وتيدی و آمينواسيدی در توالي ها با همرديف

SDTv.1.2  در الگوريتمMUSCLE ه شد.محاسب 

 
 ویروسی گیاه پنیرکتشخیص عوامل  برایرهای مورد استفاده آغازگ -1جدول 

Table1. The primers information used to detection of the mallow viral agents 
 منبع مورد انتظار قطعهاندازه  (5´-3´) توالی رآغازگ

MVCV-CPF GCGGACGAAAAATTAAACGC 
909 bp  تحقيقطراحي شده در اين 

MVCV-CPR CTGAACACCTCTCATGCCA 
AMV-F CATTGATCGGTAATGGGCCGT 

780 bp Masumi et al., 2012 
AMV-R ATCCACCCAGTGGAGGTCAGCA 

CMV-CPF ATGGACAAATCTGAATCAACC 
657 bp Hu et al., 2016 

CMV-CPR TCAGACTGGGAGCACCCC 
 

 نتایج و بحث 

، MVCVبا استفاده از آغازگرهای اختصاصي  RT-PCRواكنش 
AMV و ،CMV    منجر به تکلير قطعاتي به طول مورد ا تظهار بهرای

حاصهل از   جي تايابي، (. پ  از توالي2شکل ها شد  هر يک از ويروم
حضور هر سهه   ،NCBIی هادهدا گاهيدر پا BLASTnر جستجو با ابزا

ها تاييد  مود. قطعات ( را در  مو هAMV ،CMV ،MVCVويروم  
-پوششي هر يک از ويرومژن پروت ين تکلير شده شامل طول كامل 

بها   آزمهايش شهده   مو هه   20كه از تعهداد   شان داد  هابررسيها بود. 
آلهوده بهه    علائم مشکوک به آلودگي ويروسي بهه ترتيهب  هه  مو هه    

MVCV  45 پنج  مو ه آلهوده بهه   (درصد ،CMV  25  و دو (درصهد ،
عهلاوه بهر ايهن، آلهودگي     بود هد.   (درصهد  AMV  10 مو ه آلوده به 

 هههر سهههيهها ( MVCV+AMVو  MVCV+CMV مخلههو  بههه دو 
 شد. تاييدها  مو ه برخيدر (  يز MVCV+CMV+AMV ويروم 

 

   

   
 .AMVو  MVCV ،CMVآلوده به  در گیاهان پنیرک برگ سطح شدن یتاولزردی، بدشکلی و علائم موزائیک، رگبرگ روشنی،  -1 شکل

Figure 1- Symptoms of mosaic pattern, vein clearing, light green, deformation, and blistering on Mallow leaves infected by 

MVCV, CMV, and AMV. 

 

 



 1  405     ه گیاه پنیرک در استان گلستانی سه ویروس آلوده کنندمولکول یابیردصادقی نیچکوهی و همکاران، 

2 
 3 

3000 bp 
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1000 bp 

500 bp 

100 bp 

 
، MVCVمربوط به توالی کامل ژن پروتئین پوششی هر یک از ویروسهای  RT-PCRتکثیر شده در  DNAنقوش الکتروفورزی قطعات  -2شکل 

CMV  وAMV   از بازیجفت 657: باندهای 2و  1های راهک . % 1در ژل آگارز RNA3  ویروسCMV آغازگر اختصاصی  جفت باCMV-

CPF/CPRاز بازیجفت 780: باندهای 4و  3های . راهک RNA3  ویروسAMV آغازگر  جفت ابAMV-CPF/CPRباندهای 8تا  5های . راهک :

-جفت DNA 100 : مارکرM. راهک MVCV-CPF/R آغازگرهای جفت با MVCVمربوط به ژن کامل پروتئین پوششی ویروس  بازیجفت 909

 (.ناکلونی)سبازی 
Figure 2- Electrophoresis patterns of DNA fragments amplified by RT-PCR in 1% agarose gel related to complete coat 

protein gene of each virus: MVCV, CMV, and AMV. 
Lanes 1& 2: 657-bp fragments related to complete CP gene of CMV RNA3 amplified by specific primers CMV-CPF/CPR. 

Lanes 3 &4: 780-bp fragments related to complete CP gene of AMV RNA3 amplified by specific primers AMV-CPF/CPR. 

Lanes 5-8: 909-bp fragments related to complete CP gene of MVCV amplified by specific primers MVCV-CPF/R. M: 100 bp 

DNA marker (Sinaclon). 
 

 CP ،21در درخ  تبارزايي ترسيم شده بر اسام طول كامل ژن 
شهامل   G1تقسيم شد د. گروه  گروه ششبه  MVCVجدايه ويروم 

باشهد. در  جنوبي، مکزيک، و اسهپا يا مهي  هايي از كشورهای كرهجدايه
دو جدايه از ايتاليا، در گهروه   G3سه جدايه از چين، در گروه  G2گروه 

G4  و در گهروه   اسپا ياسه جدايه ازG6      يهز دو جدايهه از چهين قهرار 
-Ma ههای ايهران   ( در كنار جدايهه Ma2مورد مطالعه   . جدايهگر.تند

W2243  وIR1ای از هلنههد( و جدايههه  NAKT-NL در گههروه )G5 
 در مههاتريک  شههباه   وكل وتيههدی جدايههه (.3شههکل قههرار گر.هه   

MVCV   مورد مطالعهMa2 )  در طول كامهل ژنCP   67/99بهين- 
موجود در با ک ژن مشهابه   MVCVهای درصد با ساير جدايه 57/87

درصهد( و   67/99بيشهترين شهباه   وكل وتيهدی      Ma2بود. جدايهه  
 ديگر جدايه گهزارش شهده    IR1درصد( را با جدايه  100آمينواسيدی  

اه  كمترين شب Ma2از اين ويروم در استان گلستان( داش . جدايه 
از  Napoliاز اسپا يا و  03های درصد( را با جدايه 57/87 وكل وتيدی  

 09/90ايتاليا داش . جدايه مذكور كمتهرين شهباه  آمينواسهيدی را     
 از ايتاليا داش .  DS-Ba-01درصد( را با جدايه 

 CP 51در درخ  تبارزايي ترسيم شده براسام طهول كامهل ژن   
( با حمايه  بهوت اسهتر  بهالا     IIو  I، دو شاخه اصلي  CMVجدايه 

-Irههای ايرا هي   و جدايه IR-Ma(. جدايه 4شکل قابل شناسايي بود  

VM ،Ir-VS  وZin2 هايي از ژاپن، هلند، مجارسهتان،  همراه با جدايه
قهرار گر.تنهد     IIكره جنوبي، آمريکا، .را سه، چين و استراليا در گروه 

 Ohshima et؛ Dabiri et al., 2020ساير محققهان   كه با مطالعات 

al., 2016.پنيرک  جدايه ( همخوا ي داردCMV  IR-Ma  در طهول )
های موجهود در  درصد با ساير جدايه 34/75 -100بين  CPكامل ژن 

دارای  IR-Ma CMVه با ک ژن شباه   وكل وتيهدی داشه . جدايه   
از  Ir-WSو  Ir-VMههای   بيشترين شهباه   وكل وتيهدی بها جدايهه    

 54/99از چهين    Tshدرصد( و جدايهه   85/99-100خراسان رضوی  
-درصهد( را بها جدايهه    34/75-95/75درصد( بوده و كمترين شباه   

از چين داشه . در سهطح    PHzاز آمريکا و  Ixoraاز ايتاليا،  Virهای 
-100هها بهين   دی، ميزان شباه  اين جدايه با سهاير جدايهه  آمينواسي

-( با جدايهه درصد 100بيشترين ميزان شباه   درصد بود كه  11/82

-75/82و كمتهرين ميهزان شهباه       Ir-WSو  Ir-VMای ايرا ي ه
از مالزی،  CLW2از چين،  WN1و  CSهای درصد( با جدايه 11/82

Mf  وZe جنوبي، از كرهNT9   ،از تهايوانIxora   ،از آمريکهاI17F  از
 از ايتاليا بود.  Vir.را سه، و 
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ی پنیرک ویروس رگبرگ روشنی پنیرک و برخی درخت تبارزایی رسم شده براساس ترادف نوکلئوتیدی ژن کامل پروتئین پوششی جدایه -3شکل 

تکرار در  1000با   Neighbor-joiningبه روش MEGA11افزار (. رسم دندروگرام با استفاده از نرمNCBIهای موجود در بانک ژن )از جدایه

دار شده ی مورد بررسی در این مطالعه علامتجدایهاند. درصد فشرده شده 50از  کمتر bootstrapمقادیر انجام شده است.  bootstrapارزیابی 

در سمت راست پلات  برون گروه استفاده شده است.به عنوان عضو نخودفرنگی  موزاییک بذرزادویروس  یپوشش نیپروتئژن  یاز توالاست. 

 به منظور محاسبه درصد تشابه نوکلئوتیدی نشان داده شده است. MVCVهای رنگی مقایسات دو به دوی جدایه

Figure 3- Phylogenetic tree constructed based on the nucleotide sequence of complete coat protein gene of mallow isolate of 

MVCV and other MVCV isolates available in NCBI GenBank database. The dendrogram was generated by MEGA11 using 

the neighbor- joining method with 1000 replicates of the bootstrap test. Pea seed-borne mosaic virus was used as an outgroup 

in this study. Two-dimensional pair wise sequence identity color plot of the MVCV isolates was shown at right. 
 

AMV   در دو گروه اصلي جدا از همI, II  قرار گر.ته و گهروه )I 
ههايي از كشهورهای كا هادا، چهين، ايتاليها، اسهپا يا،       كه شهامل جدايهه  

شکل ه شش زيرگروه تقسيم شد  باشد، بآرژا تين، آمريکا و استراليا مي
ههای ايهران   ( در كنار جدايهه AMV-IR-Maمورد مطالعه   (. جدايه5
 Ir-VM ،Ir-WS  وIr-WS2)   و يههک جدايههه از چههينHZ در زيههر )

 Moradi and قبلهي  پژوهشههای  قرار گر.  كه بها  تهايج    IBگروه 

Mehrvar, 2021 .جدايه ( مطابق  داردFERA_160224  از بريتا يا
-AMV-IRمورد مطالعهه   هيجداقرار گر. .  IIبه تنهايي در زيرگروه 

Ma  14/89-100درصد تشهابه  وكل وتيهدی و    72/93-74/99دارای 
های ثب  شده از ايهن ويهروم   درصد تشابه آمينواسيدی با ديگر توالي

ها، بيشهترين  رد  ظر بود. با مقايسه تواليدر  احيه ژ ي مو در با ک ژن
 100درصد( و آمينواسيدی   74/99درصد تشابه در سطح  وكل وتيدی  
و  Ir-VMههای  ( و جدايهه IR-Maدرصد( بين جدايه پنيرک گلستان  

Ir-WS     از خراسههان رضههوی وجههود داشهه . تشههابه  وكل وتيههدی و
راسهان   از خ IR-WS2با جدايهه   AMV-IR-Ma هيجداآمينواسيدی 

درصههد بههود. كمتههرين تشههابه  33/96و  33/98رضههوی( بههه ترتيههب 
درصد( جدايه مورد  14/89درصد( و آمينواسيدی   72/93 وكل وتيدی  

 از بريتا يا بود.  FERA_160224مطالعه با استرين 

بهرای   CMVو  AMVدر مطالعه حاضر، آلودگي گياه پنيرک بهه  
گزارش شد. علائهم   RT-PCR اولين بار در ايران با استفاده از آزمون

های آلوده در ايهن بررسهي بهه صهورت موزاييهک، رگبهر        بارز  مو ه
( و در آلودگي مخلهو  تفکيهک   1شکل روشني، و بدشکلي بر  بود  

ويروسها از روی علائم غيرممکن بود. از سوی ديگر با توجه به عهد   
دار مورد بررسهي،  ر گياهان علائمرديابي ويروسهای اشاره شده در ساي

اين احتمال وجود دارد كهه علائهم مشهاهده شهده  اشهي از عهوار        
.يزيولوژيکي هما ند كمبهود برخهي عناصهر غهذايي، وجهود  ژادههای       

ههای ويروسهي  اشهناخته و رديهابي     ويروسي مختلف و يا وجود گو هه 
ايجهاد خسهارت   مهم ويروسي باعه  های بيماریی ديگر باشد.  شده

، از اينرو شناسايي ميزبا ههای  شو دهای مستمر بر توليدات گياهي مي
-بر امهبيماری در مديري  مناسب زا برای های مهم و خسارتويروم
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 موثر خواهد بود. های بلند مدت

 

 

 
 

-ایه پنیرک و برخی از جدایهجد-درخت تبارزایی رسم شده براساس ترادف نوکلئوتیدی ژن کامل پروتئین پوششی ویروس موزاییک خیار -4شکل 

تکرار در ارزیابی  1000با   Neighbor-joiningبه روش MEGA11افزار (. رسم دندروگرام با استفاده از نرمNCBIهای موجود در بانک ژن )

bootstrap  .مقادیر انجام شده استbootstrap از است.  دار شدهلامتی مورد بررسی در این مطالعه عجدایهاند. درصد فشرده شده 50از  کمتر

در سمت راست پلات رنگی مقایسات دو  ویروس کوتولگی بادام زمینی به عنوان عضو برون گروه استفاده شده است. یپوشش نیپروتئژن  یتوال

 به منظور محاسبه درصد تشابه نوکلئوتیدی نشان داده شده است. CMVهای به دوی جدایه

Figure 4- Phylogenetic tree constructed based on the nucleotide sequence of coat protein gene of mallow isolate of CMV and 

some CMV isolates available in NCBI GenBank database. The dendrogram was generated by MEGA11 using the neighbor- 

joining method with 1000 replicates of the bootstrap test. Peanut stunt virus was used as an outgroup in this study. Two-

dimensional pair wise sequence identity color plot of the CMV isolates was shown at right. 
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دایه پنیرک و برخی از ج-درخت تبارزایی رسم شده براساس ترادف نوکلئوتیدی ژن کامل پروتئین پوششی ویروس موزاییک یونجه -5شکل 

تکرار در ارزیابی  1000با   Neighbor-joiningبه روش MEGA11افزار (. رسم دندروگرام با استفاده از نرمNCBIهای موجود در بانک ژن )جدایه

bootstrap  .مقادیر انجام شده استbootstrap از است. دار شده علامتی مورد بررسی در این مطالعه جدایهاند. درصد فشرده شده 50از  کمتر

سمت راست پلات رنگی مقایسات دو به دوی در  به عنوان عضو برون گروه استفاده شده است. موزاییک خیارویروس  یپوشش نیپروتئژن  یتوال

 به منظور محاسبه درصد تشابه نوکلئوتیدی نشان داده شده است. AMVهای جدایه

Figure 6- Phylogenetic tree constructed based on the nucleotide sequence of coat protein gene of mallow isolate of AMV and 

some AMV isolates available in NCBI GenBank database. The dendrogram was generated by MEGA11 using the neighbor- 

joining method with 1000 replicates of the bootstrap test. Cucumber mosaic virus was used as an outgroup in this study. 

Two-dimensional pair wise sequence identity color plot of the AMV isolates was shown at right. 

 
 جدايه ويروم  17مطالعات تبارزايي  شان داد كه همچنين 

طهور   بهه  CMVو  AMVبرای  ديجد یهاانيزبم ن،ياعلاوه بر 
بيمهاری  اشهي از    کيولوژيدميه اپ  يريكه مد شو د،يمداو  گزارش م

. در درخه  تبهارزايي بهه دسه  آمهده،      كنهد يمه  دهيچيپ اريرا بس هاآ 
هها از منهاطق مختلهف    مشخص شد كه همگروه شدن بعضي از جدايه

جهان با يکديگر با موقعي  جغرا.يايي همخوا ي  دارد كه اين موضوع 
آلهوده را تقويه     روبهذ  از طريق ويروسهااين  ا تشار ا تقال ومي توا د 

گياه خودرو رايجي اس  كه در مهزارع،   M. sylvestrisكند. در ايران، 
در  قهش مهمهي   توا هد  مهي  شهود و يا.ه  مهي   هاها و با حاشيه جاده

 طبيعهي  منبهع  عنوانبه های ويروسي بيماریی ولوژيدميو اپ یاكولوژ

از (. Bananej et al., 2021ه باشهد   داشهت لا بها  ليبها پتا سه   يآلودگ
باشهد كهه   های مختلف شته ميسوی ديگر،  اقل هر سه ويروم گو ه

با توجه به شرايط اكولوژيکي مناسب برای .عالي   اقل، وجود گياهان 
حسام و خودرو منبع ويروم، اين احتمهال وجهود دارد كهه در آينهده     

ها در منهاطق شهمالي و روی سهاير    شتر اين ويرومشاهد گسترش بي
شهود  گياهان زينتي و محصولات زراعي باشيم. از اينهرو پيشهنهاد مهي   

های تری در مورد گو ههای جامععلفهای خودرو حذ  شده، و تحقيق
آتر كهار تهر و  دوا  با هایاستراتژیديگر ويروسي صورت گيرد تا بتوان 

  .در  ظر گر. یربيمابرای مديري  
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