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 ונגיפונים-נגיפיםמהם 
 .  תאיםואינם מוחלטים הם טפילים גורמי מחלות  -נגיפים1.

עטופה במעטפת  DNAאו  RNAבנויים מחומצת גרעין הם 1.

 .  חלבונית בעלת מורפולוגיה ייחודית

 . החייםצורות בכל מתקיימים כפרזיטים נגיפים 2.

מחומצת  בנויים . בלבדבצמחים גורמי מחלות  הם נגיפוניםאולם 3.

בסיסים   401- 239טבעתית בגודל של  גדילית-חד RNAגרעין 

 .  בלבד

 .הגנום אינו מקודד לחלבונים4.

 Pospiviroidaeעיקריות לשתי משפחות  נגיפוניםהניתן לשייך את 5.

and Avsunviroidae  מינים 40-יותר מהכוללות  . 

 

    





סוגים צורת  , המיון של הנגיפים הצמחיים לפי משפחות

 החלקיק ומאפיינים של חומצת הגרעין

מכאן מידע ברמת רצף השלם של הגנום הנגיפי הוא הכרחי כדי  

 לאפשר זיהוי ודאי ואפיון החלקים הרלבנטיים בגרימת המחלה  



 :נגיפיות ידועיםנגיפיות ודמוי גורמי מחלות  70-יותר מ 2006 -נכון עד ל

 .נגיפים 58. א  

 .  נגיפונים 5. ב

 .  פיטופלסמה 8. ג





ברמת רצף גנום )בכדי ליצור תשתית ידע   2009עד 

לנגיף בודד נדרש מאמץ מחקרי הנמשך מספר  ( שלם

 חודשים

הפקת  . 2
RNA  אוDNA  

כללי מהרקמה  

 הצמחית  



הגברה  . 3

אנזימטית של  

מקטע ספציפי  
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ריצוף בשיטת . 5
Sanger  . 

 

השלמת הרצף למקטעים נוספים שיוגברו בתוספת תחלים  . 6

 3-5חזרה על שלבים  -חדשים עד לקבלת הרצף השלם



 -Omicsבעידן ההיום עד  2009ומאז 





http://homolog.us/blogs/blog/2012/06/07/animations-for-sequencing-
technologies-from-the-web/ 

 

העלות כצפוי יורדת עם  

כיום ניתן לרצף גנום . הזמן

  1000שלם של אדם ב 

העלות צפויה לרדת . דולר

עד מספר מאות דולרים  

 .  בלבד
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עומד על  NGS-הרעיון המרכזי בפיתוח טכנולוגיות ה

במקום לרצף מולקולות זהות של שבט הומוגני  : העיקרון

בהרצה נפרדת מבצעים הרצפה של מיליוני מולקולות  
 (  Massively Parallel Sequencing)קצרות במקביל 
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סוגים שונים של רצפים מתקבלים 
 מצמחים small RNAכאשר מרצפים 



הצמח יודע לזהות  

א ממקור ויראלי "רנ

ולחתוך אותו לחתיכות  

  21-24קטנות באורך 

 בסיסים  

אם נאסוף חתיכות 

קטנות אלו נקבל  

העשרה בחומר הגנטי  
 ממקור ויראלי



 אפשרויות 2יש לנו: 
ולנסות  הוירוסלהניח שאנו יודעים מהו ◦

למצוא זהות בין הרצפים הקטנים שאספנו 
מהצמח לרצף של וירוס ידוע החשוד  

 האחראי על המחלה כפתוגן
אנחנו יכולים לא להניח כלום ולנסות למצוא ◦

א "השלם מתוך חלקי הרנ הוירוסאת רצף 
 הקטנים שאספנו
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נוכל למצוא וירוסים חדשים בעלי רצף  1.

 חדש שאין להם מרקרים ידועים

הנמצאים   הוירוסיםנוכל לדעת על כל 2.

 בדוגמא

לזיהוי  מרקרים הריצוף מאפשר תכנון 3.
 דיאגנוסטי מהיר




