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در سطح وسيعی از  (Lettuce mosaic virus, LMV) موزاييک کاهوم بيماری ويروسی ئعلا اًاخير

های مخرب و مهم اقتصادی گرز بيماراويروس اين . استمزارع کاهو استان گلستان شايع شده

 1311-13طی سال زراعی . باشدمیPotyviridae  خانوادهو   Potyvirusجنس به متعلقاست که 

 و عدمکوتولگی  پيسک، ،موزاييکم ئدارای علاکه  نمونه LMV ،13منظور رديابی ويروس به

آلودگی ويروسی در  و شدهآوری استان گلستان جمع مزارع کاهو بودند از طبيعی تاج توليد

نتايج آزمون . شدبررسی  LMVکلونال منوسرم و آنتی DAS-ELISA آزمون ها به وسيلهنمونه

ئم زردی که علادر حالی نظر آلودگی به ويروس مثبت بودند،نمونه از  00 سرولوژيکی نشان داد که

ها به منظور رديابی ويروس تعيين ترادف های آلوده، تعدادی از آناز نمونه .منفی بود

با استفاده از آغازگر  RT-PCR های مذکور استخراج شد و در آزمونکل از نمونه  RNA.شدند

های توالی .باشدمی Cpکه مربوط به ژن  شد تکثير یجفت باز 313 قطعه، ويروسعمومی پوتی

های چندگانه و سازیرديفهم .ندشدمقايسه  ،GenBank موجود درهای آمده، با توالی بدست

انجام و درخت  DNASTAR ،DNAMAN ،Clustal Xافزارهای با نرم تبارزايیآناليزهای 

های که نمونهنشان داد توالی  ترادفنتيجه  .شدترسيم  Neighbor-joiningفيلوژنتيک به روش 

که جدايه گلستان شباهت  کردتعيين تبارزايی آناليزهای باشند و آلوده می LMVاستان گلستان به 

اين اولين گزارش از  .داشت (Z78229) درصدی در سطح نوکلئوتيدی با جدايه فرانسه 3/11

 .دباشمیاستان گلستان در ژنوم اين ويروس  Cpو تعيين توالی   LMVآلودگی

 های کلیدی واژه
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  مقدمه

 متعلق به خانواده آفتابگردان( Lactuca sativa) کاهو

(Helianthus annuus )که  دهدشواهد باستانی نشان می. باشدمی

سال قبل از میلاد مسیح در مصر و حوالی دریای مدیترانه  9144

بنا احتمالا بومی اروپا و آسیا بوده این گیاه  .شده استکشت می

 شده استسال پیش کاشته می 5444از  Vin. H. C به گزارش

(Clewley and Arnold 1997; Thompson et al. 2002) . یکی از

-، این گیاه پس از سیبای پرطرفدار آمریکای شمالی بودههسبزی

 Mulabagal( 2010) .فرنگی در رتبه سوم قرار داردزمینی و گوجه

et al. ظر ن از نهمچنین مصرف تازه آ کاهو در رژیم غذایی و

ترکیبات فنولی و  Cدارای ویتامین سالادی اهمیت فراوانی دارد و 

های اول تا آسیا، آمریکای شمالی و اروپا به ترتیب مقام .است

 اندسوم تولید کاهوی جهان را به خود اختصاص داده

(Hasandokht 1391; Pavan et al. 2008) . چین از نظر تولید و

. د در واحد سطح، مقام اول را دارندآمریکا از نظر میزان عملکر

 هکتار در برزیل 94444جهانی است و چیزی بالغ بر کشت کاهو 

 19سطح زیرکشت کاهو در ایران . شودکشت می( سائوپائولو)

تن در  95هزارتن و متوسط عملکرد  949تولید  هزار هکتار،

میزان سطح کشت کاهو تا  .(Javanmardi 1389) باشدهکتار می

هکتار بوده و سطح زیر کشت  54142کشور  در 1988 -89سال 

در استان . بودهکتار  244-844 کاهو در استان گلستان تقریبا

بیشتر و رقم  ارقامنسبت به سایر   گلستان رقم کاهوی برگی

است،  مختلفی کاهو دارای ارقام .شودکمتر کاشته می  کاهوی پیچ

برای  یارجخ در کشورهای( L. S. var. capitata) کاهو پرک

 .L. S) پیچ معمولی کاهو شود ومصرف نوعی سالاد کشت می

var. Longifolia) اکثر  معروف است و  به نام کاهوی رومن

ویروس موزاییک . ایران نیز از نوع رومن است کاهوی مصرفی

-ویروس بهجنس پوتی. باشدمی Potyvirus کاهو متعلق به جنس

های گیاهی گونه در ویروس عنوان بزرگترین جنس از نظر تعداد

های با اهمیت اقتصادی از گروه ویروس و آیدمیبه حساب 

خانواده  58جنس از بین  ترینها یکی از مهمویروسپوتی .هستند

                                                           
1
 Leaf lettuce 

2 Head lettuce 
3
 Roman 

  Shukla and Ward (1988) .باشندهای گیاهی میویروس

گونه را  1115و خانواده گیاهی  19جنس که این کردند گزارش 

های شناخته حدود یک چهارم از تمام ویرس .استکردهآلوده 

شده در سراسر جهان که آلوده کننده گیاهان هستند متعلق به این 

 Gibbs and Ohshima( 2010)طبق تحقیقات  .باشندجنس می

 متراستنانو 214×15به ابعاد  پذیر،ای انعطافهای آن رشتهپیکره

ت و تقریبا ای مثبتک رشته RNAها  ویروس پوتی ژنوم پیکره و

  نوکلئوتید طول دارد و شامل یک قالب باز خواندنی 14444

 14و حداقل به  کند پروتئین بزرگ را کد می است که یک پلی

-موزاییک کاهو برای اولین بار بهویروس  .شودپروتئین تجزیه می

 1921) شد گزارشعنوان یک بیماری ویروسی در فلوریدا 

Jagger). ها شته برخی از ایا توسطصورت ناپهب این ویروس

 .M سبز هلو شتهکه  دندهفرآیند انتقال بیماری را انجام می

persicae استترین ناقلین ویروس مذکور از مهم (Abd El 

Wahab 2012 2003; Ryder et al.).  علاوه بر آن این ویروس

 درصد 9-14همچنین از طریق مکانیکی توسط بذر به میزان 

آن روی کاهو شامل  علائم. (Bannerote 1969) شودمنتقل می

مردگی حاشیه در یا زردی و به دنبال آن بدشکلی و بافت  پیسک

-، باز(کلم مانند)های پیچیده و در انواع کاهو  ها، کوتولگیبرگ

 این (Izadpanah et al. 1389) دباشمی بوته( پیچیده نشدن)ماندن 

نوع پاتوتیپ  9در   .Bos et al(1994) بیماری طبق گزارشات

 ،MO12 ،MO11شود و دارای سه نوع ژن مقاومی میبندطبقه

MO2 که ابتدا ژن  باشدمیMO11 ایزوله  .شناسایی شدMost-

LMV کاهو  ارقام مختلف در تواندمی کاهو، موزاییک ویروس

 (1961) .باشد عامل بیمارگر و زاد بذرصورت هب Mo1 ژن دارای

Yasuo نمونه از  59ویروسی کاهو های شناسایی بیماری جهت

 Greatو  Crisp head ،Imperial 877 ،Waya headروی ارقام 

lakes  آوری و بر روی علائم موزاییک داشتند از ژاپن جمعکه

نمونه آلوده به  9نتایج نشان داد  .کردندچندین گیاه محک تلقیح 

ایزوله دیگر دارای ویروسی  19ویروس موزاییک خیار بودند و 

  .et al(1997) .ه تا آن زمان از ژاپن گزارش نشده بودبودند ک

                                                           
4 Open reading frame 
5
 Mottle 

6
 Stunt 
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Revers  جدایهدر فرانسه مقایسه کامل توالی نوکلیوتیدی دو 

ویروس موزاییک  E و 0 دو جدایه. دادندانجام  LMV متفاوت

 های نهفته وجمله خصوصیات ژن ازواسطه رفتارهایشان کاهو به

-از روش et al.  Pink(1992) .انتقال با بذر با هم تفاوت داشتند

 LMVبرای تشخیص  RFLP-PCRهای سرولوژیکی و مولکولی

مولکولی با انتخاب  و توصیف تنوع زیستی و کردنداستفاده  مورد

با توجه به تنوع پوشش  LMVهای جدایهای از مجموعه

 .تونس مورد بررسی قرار گرفت جدایه جغرافیایی این ویروس در

(2001)Fakhfakh et al.  بیولوژیکی و مولکولی جدایه خواص-

را های کاهوی کشور فرانسه از نمونههای ویروس موزاییک کاهو 

و بررسی قرار  مورد مقایسهتونس های کشور نمونههای با جدایه

 جدایه 29ژنتیکی  تنوع برزیل در  .Sakate et al(2002) .دادند

LMV را بر اساس ناحیه متغیر کد شونده NIb نی ئیو پوشش پروت

-RT در فرانسه از آزمون et al.  Peypelut(2004. )بررسی کردند

PCR تشخیص جدایه برای Most-LMV  (2004) .کردنداستفاده 

Sakate et al.  تحقیقاتی بر اساس آزمونRT-PCR   تکثیر ناحیه و

، هانجام داد راLMV-Most  از گروه TN2–LMV خاصی از جدایه

. شده بودشناسایی  LMV-Common عنوانبه که این جدایه قبلاً

 توالی انتخاب شده از نواحی بلند ژنوم نشان داد که در جدایه

TN2 – LMVدرون نواحی کد شونده ، یک نوترکیبی طبیعی p3 

 .بود اتفاق افتاده LMV-Common و LMV-Most هایبین جدایه

 .بود LMV این اولین گزارش از وقوع نوترکیبی در جدایه

(2008)et al.  Firmino هایکه برخی از جدایه گزارش دادند 

LMV های مقاومتتوانایی غلبه بر ژن Mo1
Mo2 و 

و براین دارند  

 LMV-Most جدایه. گروه تقسیم کردند ها را به دواساس جدایه

و بذرزاد هستند آلودگی  Mo1 تواند در ارقامی که دارای ژنمی

د و ندهعلائم را در ارقام بروز نمی  LMV-Commonوایجاد کند 

  .et al(2012) .شوندتنها با بذر در ارقام حساس منتقل می

Pereira برزیل نرخ انتقال در LMV درصد 1-11 را بذر توسط 

 و  LMV-Mostجدایه بین تعامل دلیل به بیشتر تعیین کردند که

Common-LMV تشخیص مطالعه، این در .بود کاهو رقم و 

LMV توسط روش PTA-ELISA کاهو  نشا و ذرب رقم در هشت

 .شد بررسی خاص کلونالپلی سرمآنتی از استفاده با

(2012)Sharma and Jain  های مولکولی برای نخستین بار روش

 .زاییک کاهو را در هند بررسی کردندقطعی در شیوع ویروس مو

توسط ارشاد  1999در سال  بری اولین باردر ایران  را این بیماری

 Soleimani et. (2011) .کردندگزارش از اطراف تهران و ورامین 

al مولکولی ویروس  به بررسی برخی خصوصیات بیولوژیکی و

های آلوده با نمونه .مازندران پرداختند موزاییک کاهو در استان

مورد بررسی قرار گرفتند و خصوصیات  DAS-ELISA آزمون

وزن پروتئین . بیولوژیکی سه جدایه از ویروس بررسی شد

 KDa و لکه برداری،( SDS-PAGE) فاده از روشپوششی با است

تهران و مازندران  هایاین ویروس از استان CPژن  .تعیین شد 59

تعیین  ،یمولکول یابیرد قیلذا اهداف این تحق ،شدتعیین توالی 

 آغازگرهای استفاده ازبا  LMV ینیپروتئتوالی ناحیه پوشش 

 مناطقدر و تعیین تنوع ژنتیکی ویروس  جنس پوتی یعموم

  .باشد مز ارع کاهو می از اطراف گرگان مختلف

 

  هامواد و روش

 نمونه برداری

از  1995-99اواخر زمستان و بهار سال  هایی کهبرداریدرنمونه

صورت گرفت، تعدادی نمونه از  اطراف گرگانکاهو مزارع 

ک، پیسک، یم آلودگی ویروسی شامل موزائئعلا باگیاهان 

عدم تولید  ها و بدشکلی و پیچیدگی برگ کوتولگی، کاهش رشد،

 .شد آوریجمعتاج طبیعی 

  (DAS-ELISA) آزمون ساندویچ دوطرفه الایزا

ها، آزمون های ویروسی در نمونهجهت بررسی وجود آلودگی

و به  Clark and Adams (1997) الایزا بر اساس روش توصیفی

 ها درنمونه .بادی انجام گرفتروش ساندویچ دو طرفه آنتی

سرم پلی با استفاده از آنتی) DAS-ELISAآزمون الایزای مستقیم 

 بررسی (LMV) از نظر آلودگی به( آلمان DSMZکلونال موسسه 

در بافر پوششی را  LMV ویروس IgG، به این صورت که شدند

ELISA  های تیوپ بهمیکرولیتر از محلول فوق  544رقیق کرده و

 ساعت در انکوباتور سهمدت به و انتقال یافتمیکرولیتری  5/4

 1:9بافت گیاه آلوده به نسبت . قرار داده شدگراد درجه سانتی 92

گیری شد و پس عصاره ELISAگیری حجم در بافر عصاره/وزن

 544تیوپ  به ،(PBST) شستشوی تیوپ با بافراز سه مرتبه 

و یک شب در یخچال تحت  اضافهمیکرولیتر از عصاره گیاه آلوده 
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ها سه مرتبه با بافر ویال. قرار گرفتگراد درجه سانتی 9 دمای

(PBST) و پس از خشک شدن، بافر کانجوکیت  هشسته شد

ساعت  9به مدت گراد درجه سانتی 92 در دمایو  اضافه کرده

 سوبسترا را اضافه کرده پس از سه بار شستشو با بافر .انکوبه شد

اثیر نور بر جهت جلوگیری از ت)ها در محل تاریکی چاهک و

دقیقه مورد بازدید و ارزیابی قرار  11قرار داده شد و هر ( سوبسترا

سوبسترا ارزیابی نهایی انجام  افزودنیک ساعت بعد از . گرفت

از  ELISA-Readerهایی که جذبشان توسط دستگاه نمونه. گرفت

های منفی بیشتر بود مثبت در نظر دو برابر میانگین جذب نمونه

 .گرفته شدند

 (RT) برداری معکوس واکنش نسخه
حجم بافر سیترات آمونیوم برابر  9گیری در  پس از عصاره هانمونه

تیمار و  درصد 94رم به نسبت ، با کلروف=pH 1/1مولار  1/4

 cDNAدست آمده برای ساخت سانتریفوژ شدند و از مایع رویی ب

  RNA capture Kit، با استفاده ازویروس RNA. استفاده شد

(Roche ) واکنش  .شدطبق دستورالعمل شرکت سازنده استخراج

 باشده به لوله  جذب RNA از با استفاده  برداری معکوس نسخه

 14با مخلوط کردن و   Mmulv Lithunia RT(Fermentas) آنزیم

 dNTP  (10میکرولیتر از Expand RT  ،5برابر 1میکرولیتر بافر 

mM)، 5 میکرولیترDTT  (100 mM) ،9 رولیتر آغازگرمیک 

oligodT (10 μM ) 14با آب به حجم مخلوط حاصل . شدتهیه 

گراد به مدت  درجه سانتی 95در دمای  رسانده شد و میکرولیتر

در مرحله بعد برای تکثیر قطعه مورد . گیردمیساعت قرار  یک

ناحیه پوشش  حاصل با جفت آغازگرهای عمومی cDNAنظر، 

 PCRمخلوط واکنش . شدر تکثی روسیو یپوت (CP)پروتئینی 

 Mgcl2 میکرولیتر یک، Buffer PCR (10x)میکرولیتر  1/5شامل 

(50 mM) ،1/4 میکرولیتر مخلوط (10 mM) dNTP ،5 

 Oligo2nو ( رفت) Oligo1nمیکرولیتر از هر کدام از آغازگرهای 

 atggtHtggtgYatH-´5 هایترتیب با توالیبه( برگشت)

gaRaaYgg-3´ و tgctgcKgcYttcatYtg-3´-´5، 5 میکرولیتر 

 9و ( شرکت تکاپوزیست، ایران)  Taq DNA polymeraseآنزیم

آب مقطر دو بار استریل به که با افزودن  ،بود cDNAمیکرولیتر 

                                                           
1
 Reverse transcription 

قطعه تکثیر برای  PCRبرنامه  .شدمیکرولیتر رسانده  51حجم 

 99ی اولیه ساز واسرشتموردنظر، شامل یک چرخه با دمای 

شامل )چرخه  91آغاز، با  دقیقه 1مدت به رادگ یسانتدرجه 

ثانیه، اتصال  94مدت به گراد یسانتدرجه  99ی در ساز واسرشت

 25 در ثانیه و تکثیر 91مدت به گراد یسانتدرجه  19آغازگرها در 

ادامه و تکثیر نهایی در دمای ( دقیقه یکبه مدت  گراد یسانتدرجه 

برای . به پایان رسید دقیقه 14مدت به گراد یسانتدرجه  25

در الکتروفورز  یک درصدشده از ژل آگارز  مشاهده قطعه تکثیر

محصول  .نظر اطمینان حاصل شد استفاده و از اندازه باند مورد

PCR شدارسال ( تهران)به شرکت تکاپوزیست  والیت برای تعیین. 

استنتاجی با استفاده از  والیت موردنظر، قطعه والیپس از تعیین ت

 18 والیآمد که ت بدست  Editseqو DNAMANافزارهای نرم

 منطقهموجود در  LMW با ،(NCBI)ثبت شده در پایگاه جدایه 

 Clustal X  (Thompson et al. 2002)افزارهایتوسط نرم گلستان

MegAlign و (Clewley and Arnold 1997) ی و ساز فیردهم

  .مورد مقایسه قرار گرفت

 

 

 
 بر MEGA5 برنامه با Neighbour joining روش بهتی نمودار درخ -1شکل 

 هیجدا ینیپروتئ پوشش ژن یبازجفت 952 قطعه یدینوکلئوت والیت اساس

 استشده میترس ژن بانک در روسیو نیا یهاهیجدا گرید با LMV یرانیا

(Out group=WMV.)  
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 .(عکس از نگارنده)شلاقی شدن c)  ؛موزاییک شدیدb) ؛ (بدون علائم) گیاه سالم (a .علائم ویروس موزاییک کاهو - 5شکل 

 

 

 MEGA5، در برنامه Neighbour joiningبه روش  نمودار درختی

(Kumar et al. 2008) در این آنالیز ویروس  (.1شکل ) ترسیم شد

عنوان به (Watermelon mosaic virus, WMV)هندوانه موزائیک 

 .ه قرار گرفتمورد استفاد  گروه خارجی

 

  نتایج و بحث

آوری شده از مزارع های جمعنمونهنتایج این تحقیق نشان داد 

 پیسکی شدن، ،موزائیککاهو اطراف گرگان، علائمی شامل 

در  طبیعی تاج تولید ها، عدمبرگ بدشکلی رشد،شکاه کوتولگی،

، در آزمون (1جدول و  5 شکل)نخی شدن برگ را داشتند بوته و 

ها به ویروس موزائیک کاهو الایزا، آلودگی این نمونه سرولوژیک

بر روی  DAS-ELISA نتایج آزمون .د قرار گرفتاییمورد ت

مزارع کاهو اطراف شهرستان  آوری شده ازهای کاهوی جمعنمونه

گرگان نشان داد که آلودگی به این ویروس با توجه به وجود 

نشان داد که از این آزمون . علائم شدید ویروسی مثبت بوده است

به این ( درصد 81)نمونه  84آوری شده تعداد نمونه جمع 99

اما گیاهانی که دارای علائم زردی بودند . ویروس آلوده بودند

برداری در بین مناطق نمونه .آلودگی به ویروس مذکور را نداشتند

ها به ویروس موزاییک کاهو شده، بیشترین درصد آلودگی نمونه

کلاته و کمترین درصد آلودگی با وط به مرزندرصد مرب 94با 

بدست  نتایجدر  .آباد بوددرصد مربوط به شهرستان تقی 1/15

آغازگرهای عمومی  مشخص شد که RT-PCRآزمون  آمده از

 مورد استفاده، قادر به شناسایی این ویروس در عصاره گیاه آلوده 

                                                           
1
 Out group 

 CP ناحیهجفت باز از  952بودند و باعث تکثیر قطعاتی به اندازه 

 (.9شکل ) شدند

جفت باز شامل  952نتایج تعیین توالی، بیانگر تکثیر ناحیه به طول 

 قطعه اندازه با که مطابق ویروس ژنوم CPنوکلئوتید از ناحیه  589

آمینو اسید  99همچنین در این ناحیه . بود، بدست آمد انتظار مورد

ه از استفاد .کد شده از ناحیه ژن پروتئین پوششی بدست آمد

زند یک بخش مهم هایی که تکامل بیمارگرها را تخمین می تکنیک

ها از بیولوژی تکاملی است که در نتیجه با کاربرد این روش

  .کننده بیماری را کنترل کرد  توان بیمارگرهای ایجاد می

مرتبط با ناحیه ژن  درصد یکدر ژل آگارز  RT-PCR نتایج آزمون -9شکل 

 به آلوده یهانمونه 5و1 شماره هکچا .(bp 327: باند زهاندا)پوشش پروتئینی 

 Gene(Fermentas) نشانگر به مربوط M هکچا کاهو، کیموزائ روسیو

ruler DNA ladder 1Kb  باشدیم. 

 

 

a b 
 

c 

 [
 D

O
R

: 2
0.

10
01

.1
.2

00
84

43
9.

13
95

.1
1.

1.
11

.4
 ]

 
 [

 D
ow

nl
oa

de
d 

fr
om

 m
g.

ge
ne

tic
s.

ir
 o

n 
20

25
-0

5-
18

 ]
 

                               5 / 9

https://dor.isc.ac/dor/20.1001.1.20084439.1395.11.1.11.4
http://mg.genetics.ir/article-1-1408-fa.html


 جانی و همکارانسپیده علی  ...درخت فيلوژنتيک به روشرسم سازی چندگانه و رديفهم

 

 101  1315بهار / 1شماره / یازدهمدوره / ژنتیک نوین

 

 

 

موتاسیون و تغییرات  et al.  Moreno(2007)گزارشات بر اساس 

باشند که  ژنتیکی مانند نوترکیبی به عنوان نیروهای تکاملی می

شوند اما جایگاه ژنتیکی  ها میتنوع ژنتیکی در جمعیتمنجر به 

ها به نیروهای تکاملی انتخاب و پراکنش تصادفی جمعیت ویروس

نشان دادند که  et al.  Abubakar(2003) .تیک، بستگی داردژن

های ویروسی در گیاهان اطلاعاتی  آنالیز ساختار ژنتیکی جمعیت

تر توان به ثبات ژنتیکی بیش که به کمک آن میشود حاصل می

. رغم پتانسیل تنوعی بالایشان پی برد، علیRNAهای ویروس

ویروسی از مناطق جغرافیایی های مقایسه توالی نوکلئوتیدی جدایه

های گیاهی متفاوت امکان تجزیه و تحلیل ساختار ژنتیکی ویروس

 .کندامکان پذیر میرا 

 گرام رسم شده حاکی از این است کهتجزیه و تحلیل در دندرو

با یکدیگر در های آسیا، اروپا و آمریکا جدایه ایران با اکثر جدایه

های ته تعیین ترادف جدایهالب. (5جدول ) یک گروه قرار گرفتند

 شناساییتواند در بیشتری از این ویروس در نقاط مختلف دنیا می

همچنین . منشا اصلی تکامل جدایه ایران نقش بسزایی داشته باشد

های فرانسه در زیر گروه کنار هم قرار گرفتن جدایه ایران با جدایه

این  .ندزتوزیع جغرافیایی با قرابت فیلوژنتیک را بر هم می سه

مناطق در آلودگی  LMVکه پتانسیل بالای دهد توزیع نشان می

ها صورت  تواند تنها بوسیله ناقلین طبیعی یعنی شتهنمیجدید 

توزیع بذر آلوده به که نشان دادند  German et al. (2008) .گیرد

امر احتمالا  این. میزان زیادی در پخش آلودگی نقش داشته است

 سازیردیفپس از هم .باشدمی بذورالمللی به خاطر صادرات بین

های ژنوم جدایه این تحقیق با جدایه CPناحیه تعیین توالی شده 

پوشش  نشان داد که ناحیهنتایج  ،ژن بانکانتخاب شده از 

درصد تشابه را با  ترینبیش  LMV-Golestanایزوله پروتئینی

ین درصد درصد و کمتر 2/99فرانسه با میانگین از ی یها هیجدا

درصد در  2/92تشابه را با جدایه دیگری از فرانسه با میانگین 

مقایسات انجام  همچنین (.9 جدول) سطح نوکلئوتیدی دارا بودند

درصد تشابه ترین بیش LMV-Golestan شده نشان داد که جدایه

با  (Z78230و   Z78228،Z78229) های کشور فرانسهرا با جدایه

ترین درصد تشابه را با جدایه کالیفرنیا درصد و کم 144میانگین 

(U24664)  داشتدرصد در سطح آمینواسیدی دارا  99با میانگین 

 (. 9 و 9 جدول)

های واگیردار و کاهش شدت بیماری ویروس باعثاغلب چندین 

در استان گلستان در سراسر جهان و قابل توجه محصولات کاهو 

ترین ویروس قوه مهمطور بالبه ویروس موزاییک کاهو .استشده

-بنا بر یافته .باشدمیو دارای گسترش جهانی  بوده مخرب کاهو

ظهور اخیر  Zerbini et al (1995)و   Dinant and Lot(1992) های

و باعث  بودهدر سراسر جهان بسیار نگران کننده  LMVپاتوژن 

های اخیر، در سال .استآسیب شدید روی محصولات کاهو شده

LMV  شدت شیوع یافته و خسارت قابل گلستان بهدر استان

تاکنون در بر اساس تحقیقات  .آورده استتوجهی را به وجود 

های استان گلستان، شناسایی این ویروس از طریق روش

در این بررسی با  .صورت نگرفته است مولکولیو  یسرولوژیک

که یک روش سریع و کارا است،  RT-PCRاستفاده از روش 

 .های مورد بررسی به اثبات رسیدنمونهحضور ویروس در 

 

 
 

ها به آنبرداری، و درصد آلودگی تعداد و محل نمونه -1جدول 

 در استان گلستانlmv ویروس 

-اد نمونهتعد تعداد نمونه محل جمع آوری

 های آلوده

 درصد آلودگی

 1/55 18 55 جلین

 1/15 14 19 تقی آباد

 21/18 11 12 فاضل آباد

 94 59 51 مرزن کلاته

 51/11 19 11 دارکلاته

  84 99 کل

های مورد استفاده در آنالیزهای  جدایه ه دسترسیمحل و شمار -5جدول 

 تبارزایی

شماره  کشور

 دسترسی

شماره  کشور

سیدستر  

شماره  کشور

 دسترسی

 AJ306288 چین EF633502 چین KF955619 کره

 NC003605 آمریکا AJ488153 چین AJ297630 چین

 U24664 آمریکا U24663 آمریکا U24661 آمریکا

 U24771 آمریکا U24670 آمریکا U24669 آمریکا

 Z78229 فرانسه Z78228 فرانسه Z78227 فرانسه

 AF395804 اسرائیل X65652 فرانسه Z78230 فرانسه
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 افزارنرم توسط CP کننده کد هیناح یدینوکلئوت یها توالی یساز فیردهم براساس ژن بانک در موجود یها هیجدا با رانیا LMV هیجدا تفاوت و شباهت نتایج -9 جدول

(MegAlign) DNASTAR. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
-نرم توسط CP کننده کد هیناح یدینواسیآم یها ترادف یساز فیردهم براساس ژن بانک در موجود یها هیجدا با رانیا LMV هیجدا تفاوت و شباهت نتایج -9جدول 

 DNASTAR ( MegAlign) افزار
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یژه از وهبا فراهم شدن شرایط مساعدتر برای گسترش ویروس ب

-هایی با قدرت بیماریهای ناقل و یا ظهور جدایهنظر فعالیت شته

زایی بیشتر که در اثر وقوع نوترکیبی و تغییرات در ژنوم، در این 

های غیر قابل سرعت گسترش یافته، خسارتهمناطق نیز ویروس ب

گلستان هایی برای استان چنین خسارت. سازدبینی وارد میپیش

غیر آید، مهم کشت کاهو در ایران بشمار می مناطق که یکی از

و  ییکتهای فیلوژندر آنالیزدر حال حاضر  .د بودقابل جبران خواه

مانند علائم شناسی،  یهای مختلف، از روشژنتیکیتعیین تنوع 

مقایسه ترادف  و RFLP-PCR، PTA-ELISA دامنه میزبانی،

ه شدهاستفاد CP،Nib ،N-Terminal  UTR، احیونوکلئوتیدی ن

 .Zerbini et al. 1995; Sakate et al. 2004; Pereira et ali) است

2012  and Sharma and Jain 2012). ذکرشده نواحی استفاده از 

ترین داشته و بیشهای مولکولی در بررسیترین کاربرد را بیش

هم مربوط به همین نواحی  GenBankشده در  ثبتهای ترادف

ایران مطالعات محدودی در  در  .Soleimani et al(2011) .است

و  انجام دادنداین ویروس ناحیه ژن پروتئین پوششی  توالیمورد 

تهران و مازندران تعیین ترادف  های کوچکی از ژنوم جدایه بخش

 CPاین تحقیق اولین گزارش از توالی کامل ناحیه . استشده

-ان میویروس موزاییک کاهو از روی میزبان کاهو در استان گلست

-در دنیا نیز پنج ترادف کامل از این ویروس بدست آمده. باشد

با توجه به تعیین توالی جدایه گلستان و شباهت آن به  .است

  .Bos et al(1994) هایبر اساس بررسی های کشور فرانسه،جدایه

تعیین ترادف . باشد 9جدایه فوق باید مربوط به پاتوتیپ نوع 

تواند در تحقیقات آینده در  میینی ژن پوشش پروتئنوکلئوتیدی 

به  .قرار گیردنژادی و تولید ارقام مقاوم مورد استفاده به هایبرنامه

است، بذر آلوده منبع آلودگی  ویروسی بذرزاد LMVکه دلیل این

کند که این آلودگی با فعالیت اولیه مناسبی از ویروس را فراهم می

اول برای مبارزه با آن در درجه  .یابدهای ناقل افزایش میشته

لذا با توجه به . شوداستفاده از بذر عاری از ویروس توصیه می

های بذرزاد، باید گواهی سلامت ها در گسترش آلودگینقش شته

همچنین استفاده از ارقام . گیری بیشتری همراه باشدبذور با سخت

 با این حال. باشدمیمقاوم نیز راه مناسبی جهت کنترل ویروس 

تر یقی از دو روش استفاده از بذر سالم و ارقام مقاوم مناسبتلف

های تناوبی داخل مزرعه های هرز و میزبانحذف علف. است

کاهو، مبارزه با ناقل در ابتدای فصل نیز برای کنترل ویروس 
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