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ΕΛΛΗΝΙΚΉ ΙΟΛΟΠΑ 
HELLENIC VIROLOGY 2002, 7: 50- 57 

Μοριακός χαρακιηρισμός 
ελληνικών aπομονώσεων ιου ιού ιου · 

μωσαϊκού ιου μαρουλιού 

ΠΕΡΙΛΗΨΗ 

Ο ιός του μωσαϊκού του μαρουλιού (Lettuce mosaic virus, γέ

νος Potyvirus), είνω σοβαρό παθογόνο της αντίστοιχης καλλιέρ

γειας και παρουσιάzει σημαντική βιολογική κω μοριακή nαραλ

λακτικότητα. Παλαιότερη μοριακή ανάλυση που έγινε σε τρεις 

ελληνικές aπομονώσεις της συλλογής του Εργαστηρίου Ιολογίας 
του Μnενακείου ΦυτοnαθολογικοΟ Ινστιτούτου έδειξε ότι αποτε

λούν ιδιαίτερη φυλογενετική ομάδα. Αυτές οι aπομονώσεις ήταν 

έντονης παθογένειας, με δυνατότητα παράκαμψης γονιδίων ανθε

κτικ-ότητας, χωρίς όμως να μεταδίδονται με το σπόρο. Τα έτη 
1999 και 2000 πραγματοποιήθηκε χαρακτηρισμός 21 επί πλέον 

ελληνικών aπομονώσεων του ιού διαφόρου προέλευσης. Εγινε 

ενίσχυση τμήματος του γενώματος του ιού που περιελάμβανε το 

3' άκρο του γονιδίου της πρωτεϊνης Nlb και το 5' άκρο του γονι

δίου της καψιδιακής πρωτεϊνης του, χρησιμοποιώντας δύο συν

δυασμούς εκκινητών και ακολούθησε η αλληλούχηση των προϊ

όντων της PCR. Η σύγκριση των αλληλουχιών έδειξε όη 7 aπο

μονώσεις ανήκαν στην ελληνική ομάδα, μια από τις οποίες απο

δείχθηκε όη είχε ακριβώς τους βιολογικούς χαρακτήρες της 

ομάδας. Οι υπόλοιπες 1 4  ανήκαν στην ομάδα στελεχών του υπό

λοιπου κόσμου και μάλιστα ήταν συγγενείς με την καλά χαρακτη
ρισμένη LMV-0 που μεταδίδεται με το σπόρο αλλά δεν προκαλεί 

παράκαμψη ανθεκτικότητας. Είναι πολύ πιθανό οι aπομονώσεις 

της ομάδας αυτής, που για πρώτη φορά εντοπίσθηκαν στη χώρα 

μας, να εισήλθαν με μολυσμένο σπόρο κω από εκεί και πέρα να 

μεταδίδονται με τον ίδιο τρόπο ή και με ης αφίδες με τάση να κυ

ριαρχήσουν. 

1 Μrιεγόκειο Φυιοnαθολογικό Jγοuιούιο, Εpγαοιήpιο ΛέξεΙς ευρειιψίου: Letιιιce rnosaic νίrιιs, LMV 
Ιολογiος, 14 :ϊ61 Κηφι01ό 

2 UMR GD2P, ΙΒΥΜ, INitA, ΒΡ81, F-33883 Yίllenaγe 
d'Omon Cedex, France 
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EIΣAillΓH 

Ο ιός του μωσαϊκού του μαρουλιού (Lectuce 

mosaic virus, LMV) προκαλεί μια από ης σnμανη
κόιερες ιολογικές ασθένειες της καλλιέργειας του 
μαρουλιού διεθνώς1. Ανήκει οι:ο γένος Potyvirus 
της οικογένειας Potyviι"idae και μεταδίδεται με αφί
δες φορείς με μη έμμονο τρόπο και με το σπόρο. Πα
ρουσιάzει έντονη βιολογική παραλλακηκότητα με 
στελέχη ποικίλης παθογόνου δύναμης (τέσσερις πα
θότυποι) και ικανότητας μετάδοσης με το σπόρο2. Σε 
μοριακό επίπεδο, η παραλλακηκότητα των στελεχών 
οδήγησε στον εντοπισμό φιών φυλογενετικών ομά
δων, οι οποίες αντιπροσωπεύουν κυρίως διαφορετι
κή γεωγραφική προέλευση παρά συγκεκριμένους 
βιολογιιωύς χαρακτήρες3. Η μια από ης τρεις αυτές 
ομάδες αφορούσε τρία ελληνικά σιελέχη της συλλο
γής ι:ου Εργαστηρίου Ιολογίας του Μπενακείου Φυ
τοπαθολογικού Ινστηούτου, τα οποία μάλιστα χαρα
κτηρίzονταν από έντονη παθογόνο δύναμη4,5 και 
ικανότητα παράκαμψης της ανθεκτικότητας ποικι
λιών μαρουλιόύ που δίνουν τα υποτελή γονίδια aν
θεκτικότητας (moll και moJ2)3. Η εμφάνωη τέτοι
ων στελεχών του ιού σιnν Ελλάδα αλλά και αλ
λού1,6,7 με δυσμενεfς επιπτώσεις στην παραγωγή 
οδήγησε σι:ον περαηέρω χαρακτηρισμό νέων aπομο
νώσεων του ιού καθώς και στη διερεύνηση της σχέ
σης ξενιοτή-παθογόνου3,8,9. Σ'αυτή την κατεύθυνση, 

·για εμπλουτισμό των δεδομένων της ελληνικής φυλο
γενετικής ομάδας του LMV, αλλά και τον γενικότερο 
χαρακτηρισμό των στελεχών που υπάρχουν στην Ελ
λάδα έγινε και η συγκειφιμένn μελέτη. Παλαιότερες 
εργασίες έδειξαν ότι η ανάλυση της περιοχής του γε
νώματος aπομονώσεων του LMV μεrαξύ των γονι
�fων Nlb (ηuclear inclusioη proteiη b, πρωτείνη β 
των πυρηνικών

. 
εγκλείστων) και CP (coat proteiη, 

καψιδιακή πρωτείνη) αρκεf ως φυλογενετικός μάρτυ
ρας, καθώς όχι μόνο δίνει τα ίδια αποτελέσματα με 
την ανάλυση άλλων περιοχών, αλλά παρουσιάzει και 
μεγαλύτερη παραλλακηκότητα3. Η αλληλούχηση αυ
τής της περιοχής επέτρεψε την κατάταξη των ελληνι� 
κών aπομονώσεων που εξετάσθηκαν σε δυο ομάδες 
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με διαφορετικούς χαρακτήρες. Για μια απομόνωση 
έγινε επίσης έλεγχος της ικανότηrας μετάδοσης με 
τ:ο σπόρο και της παράκαμψης της ανθεκτικότητας 
ηοικιλιών για επιβεβαίωση των χαρακτηριστικών 
της ομάδας όπου ανήκει. Τα χαρακτηριστικά των 
διαφόρων στελεχών του ιού που προσδιορίσθηκαν 
θα καθορίσουν και την παραπέρα στρατηγική για 
τnν αντιμετώπισή τους. 

ΥΛΙΚΑ ΚΑΙ ΜΕΘΟΔΟΙ 

Απομοvώσε1ς rου LMV 

Στον Πίνακα 1 παρουοιάzονται οι aπομονώσεις 
που μελετήθηκαν. Οι τρεις πρώτες ανήκαν στη συλ
λογή του Εργ. Ιολογίας του Μπενακείου Φυtοπαθο
λογικού Ινστιτούτου, εκ των οποfων οι δυο έχουν 
περιγραφεί στο παρελθόν (LMV- GrSb = LMV- siO, 
και LMV-Gr6= LMV-L 4). Οι υπόλοιπες συλλέχθηκαν 
κατά τη διάρκεια εκτέλεσης της εργασίας. Όλες οι 
aπομονώσεις μεταδόθηκαν και διατηρούνταν σε φυ
τά του δείκτη Chenopodium quinoa. 

Για τη διερεύνηση της δυνατότητας παράκαμψης 
τnς ανθεκτικότητας και της μετάδοσης με το σπόρο 
τnς απομόνωσης LMV-Gr6 έγιναν μολύνσεις φυτα
ρίων μαρουλιού της aνθεκτικής ποικιλίας Maηtilia 

και της ευαίσθητης Trocadero αντίστοιχα. Ο σπόρος 
που έδωσαν τα φυτά της τελευταίας φυτεύθηκε για να 
γfνει ιολογικός έλεγχος επί ιων νέων φuταρfων. 

ΜέθοδοΙαvίχvευσnς 

Για τον εντοπισμό του ιού τα συλλεχθέντα δείγματα 
εξετάzονταν με την ανολογική μέθοδο DAS-ELISA 11 

χρησιμοποιώντας αντιδραστήρια του Εργαστηρίου 
Ιολογίας του Μ.Φ.Ι. (NS LMV-S 25). Η ίδια μέθοδος 
χρησιμοποιήθηκε και για τον έλεγχο φυταpίων μα
ρουλιού που είχαν . μολυνθεί με την απομόνωση 
LMV-Gr6 ή που είχαν προέλθει από το σπόρο μολυ
σμένων φυτών. 

Οι aπομονώσεις υποβλήθηκαν σε ενίσχυση τμήμα-
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ΠΙΝΑΚΑΣ 1. Απομονώσεις του LMV 

ΑΙ ΑΑπομόνωση Ξενιστής Προέλευση Ε ως Κωδικός 
Genebank 

1 Gr1 Αvτίδι Μέγαρα 1983 AF368975 

2 Gr5b Μαρούλι Κρυονέρι 1983 AF368974 

3 Gr6 Helminthia echioides Κηφισιά 1983 AF368979 

4 Gr8 Μαρούλι Κρυονέρι 1999 AF368973 

5 Gr10 Dimorphotheca sp. Αθήνα 1999 AF368978 

6 Grl7 Μαρούλι Εύβοια 1999 AF368976 

7 Gr18 Μαρούλι Εύβοια 1999 AF368977 

8 GrB7 Μαρούλι Κρυονέρι 2000 AF368986 

9 GrC1 Μαρούλι Κρυονέρι 2000 AF369000 

10 GrC4 Μαρούλι Κρυονέρι 2000 AF368990 

11 GrD2 Μαρούλι Εύβοια 2000 AF368991 

12 G r D5 Μαρούλι Εύβοια 2000 AF368992 

13 GrE4 Μαρούλι Εύβοια 2000 AF368993 

14 GrE6 Μαρούλι Εύβοια 2000 AF368994. 

15 GrH1 Μαρούλι Εύβοια 2000 AF368987 

16 GrH7 Μαρούλι Εύβοια 2000 AF368988 

17 Grll Μαρούλι Εύβοια 2000 AF368995 

18 Grl4 Μαρούλι Εύβοια 2000 AF368996 

19 Grj1 Μαρούλι Εύβοια 2000 AF368997 

20 GrJS Μαρούλι Εύβοια 2000 AF368998 

21 Κνωσός Lactuca serriola Κ νωσός 2000 AF368985 

τος του γενώματός τους με αvοσοδέσμευση-αλυσιδω

τή αντίδραση της πολυμεράσης (IC-PCR). Οι εκφuλι

σμένοι εκκινητές, ο aνοδικός Nlb [5:.ccG TAC ΑΤΑ 
GCI G A(A/G) TGT GCT-3'] και ο ι  καθοδικοί Ρ4 

[S�GCG TTG ATG TCG TCA TC(C!Ί) ΤΤ-3'] ή P4Gr 

[5:.GCG TTG ATG TCC TCA TC(CIΊ) ΤΤ-3' ] εξασφα

λίzουν για όλες. τις aπομονώσεις ενίσχυση της πε

ριοχής μεταξύ των νουκλεοηδίων 8894 και 9 171 

σύμφωνα με την αλληλουχία τοu LMV-0 (κωδικός 

πρόσβασης GeηBaηk Χ97704). Η περιοχΙ\ αυτή 

(278 νουκλεοτίδια) κωδικοποιεί το 3' άκρο της πρω

τεϊνης Nlb κω το 5' άκρο της CP· το μεταξύ των εκκι

νητ:ών τμήμα αυτής (237 νοuκλεοτίδιο) παρέχει δε

δομένα τ:ης αλληλουχίας νουκλεοτ:ιδίων κάθε απομό

νωσης. 

διο της ανοσοδέσμευσης έγινε προσρόφηση 100 μl 

ανοσοσφοφινών (IgG) έναντι του LMV σε κλασικό 

aνθρακικό δJάλuμα και συγκέντρωση 2 μg/ml στους 

σωληνίσκους τ:ης PCR (Perkiη Elmer). Μετά από ένα 

πλύσιμο σε διάλυμα PBS-Tweeη (8 g NaCl, 0,2 g 

ΚΗ2ΡΟ4, 2,9 g Na2HP04.12H20, 0,2 g KCl, 0,5 ml 

Tween 20 ανά λίτρο) έγινε τοποθέτηση 100 μl ομο

γενοποιημένου δείγματος φuτού 1:10 (w/ν) σε διάλυμα 

PBS-Tween που περιείχε 2% polyvinylpyπolidoηe 40 

και 20 mM DIECA, το οποίο είχε φυγοκεντρηθεf σε 

10.000 rpm γιο 10 min. Το δεiγμα έμεινε στους 4°C 

για 17 h και ακολούθησαν δυο πλυσίματα με PBS

Tweeη και ένα με απεσταγμένο νερό. Εγινε τοποθέτη

ση 10 μl μίγματος της αντίδρασης της aντίστροφης 

μεταγραφής (RT ) [50mM Tris-Cl, pH 8,3, 75 mM 

KCl, 3 mM MgC12, 0,5% TritoηxlOO, 25 mM D TT, Η αντίδραση τ:ης IC-PCR έγινε ως εξής: κατά τ:ο στά-
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20 υ RNAse Iηhibitor (Life Techηologies), 625 μΜ 

dNTPs, 500 ηg aνοδικός εκκινηιι'ις, 200 υ M-MLV 

RT (Life Techηologies)] και για επώαση 45 mίη 

στους 42°(. Ακολούθησε τοποθέτηση 40 μΙ μίγματος 
ιης PCR [20 mM Tris-Cl, pH 8;4-, 1,5 mM MgCl2, 50 

mM KCl, 250 μΜ dNTPs, 500 ηg καθοδικός εκκινη

τής, 2 U Taq DNA polymerase (Lίfe Techηologίes)]. 
Οι σωληνίσκοι τοποθετί1θηιων σε θcρμοκυκλοποιη

τή (MS Research Ιηc), επωάστηκαν για 5 miη στους 

95°(, ακολούθησαν 40 κύκλοι των 20 sec στους 

92°C, 20 sec στους 56°C, 40 sec στους 72°( κω τέ

λος ένας κύκλος για 10 miη στους 72°(. 

Η ανόλυση των προϊόντων της PCR (10 μl) έγινε με 

ηλεκφοφόρηση σε πηκτή αγαρόzης 1,5% σε ρυθμι

στικό διάλυμα 1χΤΒΕ (89 mM tris-βορικό, 89 mM 

βορικό οξύ, 2 mM EDTA). Στην πηκτή προστέθηκε 

0,5% μg/ml βρωμιούχο αιθύδιο. Το μέγεθος των zω

νών DNA εκτιμήθηκε βάσει μάρτυρα μοριακού βά

ρους DNA (lkb, Life Techηologies). 

Αλλnλούχnσn προϊόvrωv PCR και σύyκpισn ωωλουθιώv 

Η αλληλούχηση των ιφοϊόντων της PCR έγινε σε 

αυτόματο μηχάνημα αλλnλούχησης Perkiη ElιneΓ 

ABT-Prism 377 με τη χρησιμοποίηση του εκκινητή 

Nlb, ενώ και οι εκκινnτές Ρ4 ή P4Gr χρησιμοποιή

θηκα� σε περιmώσεις που χρειάσθηκε επιβεβαίωση. 

Η ευθυγράμιση και φυλογενετική ανάλυση των αλ

ληλουχιών έγινε με το πρόγραμμα ClustalX12. Ο 

υπολογισμός των φυλογενεηκών δένδρων έγινε με 
ι η μέθοδο Neighbor-joiηi ηg, οι γενετικές αποστά

σεις υπολογίστηκαν με βάση τους συντελεστές 

Kimural3 κω η αποτύπωση του δένδρου έγινε με το 

πρόγραμμα Treeνίewl4. 

ΑΠΟΤΕΛΕΣΜΑΊΑ 

ΑnομοvώσεJ.ς ιου ιού κω έλεγχος βιολοyΙκώv χαρα

κιnρισιικώv mς αnομόvωσnς Gr6 

Οι περισσότερες aπομονώσεις του ιού προήλθαν 

από καλλιέργειες μαρουλιού όπου τα προσβεβλημέ-
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να φυτό έφεραν συνήθως συμrιτώματα διαφάνειας των 

νευρώσεων κω μωσαϊκού, ενώ σε μερικές περιmώ

σεις παρατηρήθηκε έντονη χλώρωση και καχεκτική 

ανάπτυξη (LMV-Gr 1 7). Το καλλωπιστικό είδος 

Dimorphotheca sp., έδειχνε χλωρωτικές κηλίδες και 

δακτυλίους στα φύλλα σε μεγάλο ποσοστό των φυτών 

που παρατηρήθηκαν και τέλος, το άγριο μαρούλι 

(Lactuca serriola), από το οποίο απομονώθηκε ο ιός 

στην Κρήτη, έφερε συμπτώματα ελαφρού μωσαϊκού. 

Εξέταση, με τη μέθοδο ELISA, 220 φυταρίων προ

ερχομένων από σπόρο φυτών της ευαίσθητης ποικι

λίας Trocadero μολυσμένων με την απομόνωση 
LMV-Gr6 έδωσε aρνη ιικά αποτελέσματα. Φυτά της 

aνθεκτικής ποικιλίας Maηιί lia που είχαν μολυνθεί 

με την ίδια απομόνωση ήταν θετικά στην ELISA και 

έφεραν χαρακτηρΙΟηΙ<ά συμπτώματα μωσαϊκού. 

Μοριακός χαρακmριομός αrιομοvώσεωv rου LMV 

Στην Εικόνα 1 παρουσιόzονται τα προϊόντα της 
PCR, έξι aπομονώσεων του ιού, του αναμενόμενου 

μεγέθους 278 zευγών βάσεων που χρησιμοποιήθη-

...._ 

278bp 

ElKONA 1. Προϊόνrο ενίσχυσης 278 zευγών βάσεων 
της περιοχής ένωσης των γον1δίων Nlb και CP έξι 

aπομονώσεων του LMV (διαδρομές 2-7). Διαδρομή 1: 

ΥγιiJς μάρτυρας, διαδρομή 8: Μάρτυρας μοριακοό βά
ρους (lkb DNA ladder, Lίfe Technologies). 
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καν για την άμεση αλληλούχηση και στον Πίνακα 1 
παρουσιάzονται οι κωδικοf πρόσβασης στη βάση 

GeηBaηk των αλληλουχιών νουκλεοηδίων όλων των 
aπομονώσεων μεταξύ των θέσεων 8936 και 9151. 

Ο λες είχαν τον ίδιο aριθμό νουκλεοηδίων εκτός από 
την aπομόνωση GrH1 aπό την αλληλουχία της 
οποίας έλf:ιπaν τρίο νουκλεοιίδιa που κωδικοποι

ούν μια ασπαρaγγίνn (θέση 9011-9013). Ολες όμως 

οι aπομονώσεις έφεραν κοντό στο 5' άκρο της κaψι
διακής τους πρωτεϊντις την αλληλουχία αμινοξέων 

Asp-Ala-Gly (DAG) που έχει αποδειχθεί ότι εμπλέ

κεται στη μετάδοση των pοιy-ιών με ης aφίδες-φο
ρείς τους15. 

Στην Εικόνα 2 παρουοιόzεται το δενδρόγραμμα 
που σχηματίzουν οι αλληλουχίες νουκλεοτιδfων των 

aπομονώσεων και το οποίο δείχνει τη μοριακή τους 

συγγένεια. Στο σχηματισμό ωυ συμπεριλήφθηκαν οι 
τρεις ελληνικές aπομονώσεις που έχουν περιγραφεί 
aπό τον Reνers et al.3 (LMV-Gr4 με κωδικό Ζ78229, 

ο, 1 sps 

Gr17 

ΕΙΚΟΝΑ 2. Δεvδρόγραμμα που δημιουργήθηκε από 

φυλογενετική ανόλυση αλληλουχιών της περιοχής 

ένωσης των γονιδίων Νιb και CP ελληνικών aπομονώ

σεων του· LMV με ιη μέθοδο Neighbor-joiηiηg. Οι γε

νεηκές aποστάσεΙς υπολογίοιnκαν με· βάση τους συ

ντελεστές Kimura. Οι κλfμaκες aνηπροσωπεύοuν 

απόσταση 0,1 και 0,4 αλλαγών ανά θέση. 

Χ. Bapβtpn και συν. 

LMV-Gr5 με κωδικό Ζ78228 και LMV-GrB με κωδι

κό Ζ78230). Σχηματίzονιαι δυο φυλογενετικές ομά
δες, επτά ομαδοποιούνται με τις aπομονώσεις που 
προαναφέρθηκαν και μόνο η LMV-Gr17 φαίνεται να 

διαφοροποιείται κάπως διακλαδιzόμεντι μόντι της, 
ενώ οι υπόλοιπες 14 δημιουργούν δική τους ομάδα. 
Για να βρεθεί η συγγένεια των ελληνικών με τις υπό
λοιπες γνωστές aπομονώσεις του ιού δημιουρyήθη

ι<ε ένα δεύτερο δενδρόγραμμα (Εικόνα 3). Οι κωδικοί 
πρόσβασης των ξένων aπομονώσεων στη βόση 

GeηBaηk ήταν: LMV-0 Χ907704, LMV-1 Ζ78225, 

LMV-13 Ζ78223, LMV-9 Ζ78226, LMV-Aud 

Ζ78224, LMV-E Χ97705, LMV-Yar Ζ78227, LMV

CSBO AF368951, LMV-TηSaR AF368999. Οι 14 

aπομονώσεις που αναφέρθηκαν πιο πάνω ομαδοποι
ούντω μαzί με τη γνωστή γαλλιι<ή απομόνωση LMV-0, 

η οποία είναι ήπιας παθογένειας, δεν μολύνει ποικι

λίες με τα γονίδια ανθεκτικότητας moll και mσ12, 
αλλά έχει την ικανότητα να μεταδίδεται με το σπόροl. 

�--------------- Yar 
Υεμένη Gr17 

Ελλάδα 

ΕιΚΟΝΑ 3. Δενδρόγρaμμa που δημιουργήθηκε από 

φυλογενετική ανάλυση αλληλουχιών {ης περιοχής 

ένωσης ιων' yονιδίων Nlb και CP ελληνικών και ξένων 

δημοσιεuμένων aπομονώσεων του LMV με ιη μέθοδο 

Neighbor-joiηiηg. Η κλίμακα αντιπροσωπεύει από

σταση 0,1 αλλαγών ανά θέση. 
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SUMMARY 

C. VARVERJI, Μ. PEYPELUT2, Ο. LE GALLl, Ι. CANDRESSE2 . Moleι.-ular characterization of Greek LMV isolates. 
Hellenic Virology 2002, 7: 50 - 57 

lBenaki Phyιopathologίcallnstίtute, Laboratory ο[ Virology, 14 561 Kifissia, Greece; 

2UMR GD2P, IBVM, JNRA, ΒΡ81, F-33883 Vj{[enave d'Ornon Cedex, France. 

Lettuce mosaίc vίrus (genus: Potyvίrus) causes imporιanι disease ίn lettuce and has been known to exhίbit both 

biological and molecular variabilίty. Yl1e three Greek isolates that had already been molecularly analyzed ίn the past, 

[ormed a distinct phylogenetίc group. These isolates were also characterized by seveΓe pathogenίcίty, (:apabίlίty of 

bΓeakίng the resisιance conferred by mo1l and mo12 genes and inability to be seed transmitted. This last property 

provίdes a potentίal explanation for why they appaΓently Γemaίned Γestrίcted to GΓeece. In 1999 and 2000, 21 more 
GΓeek LMV ίsolates ο[ vario�s origin were chaΓacterized. lsolate clJaracterίzatίon ίnvolved amplίfication ο[ ιhe 3' parι 

of the Nlb and tl1e 5' part ο[ ιhe coat protein regions of the viΓus genome ιιsίηg two primer coωbinations and direct 

sequencίng of the products. The sequence comparison revealed that 7 of the ίsolates belonged co the GΓeek group of 

ίsolates. The bίologίcal chaΓacteΓίstίcs ο[ one of ιhese ίsolates matched those previously ίdentίfied. The other 14 
isolates belonged to the Rest ο[ W01·ld group (LMV-Ro W) which ίncludes isolates froω all parts of the woι-ld, like tl1e 

well characterized LMV-0 that is seed-transωitted but nοι resistance breakίng. The Greek ίsolates belongίng to LMV

Ro W branch together with LMV-0. lt ίs veΓy pωbable that t'11ese isolates, [or the f'irst time identified in Greece, have 

been ίntroduced witlι ίnfected lettuce seed and chey' are ιhereafter spreading easily by ίnfected seed or aphids with a 

tendency co becorne the doωίnant ones., 
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