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Abstract 

Objective 

Bacterial leaf streak (BLS) caused by of Xanthomonas translucens, is a serious bacterial seed-

borne disease of wheat (Triticum aestivum L.) worldwide. This research was planned to study 

pathogenicity of the isolates obtained from bacterial leaf streak on wheat plants. Resistance of 

different wheat cultivars against the isolate with the highest pathogenicity was investigated. 

Molecular tools were used to identify bacterial isolates and their genetic diversity.  

Materials and methods 

Bacterial strains with yellow and soft colonies were isolated and their pathogenicity indicated that 

all selected isolates are pathogen. Aggressiveness of the isolates was differing among isolates. 

Wheats cultivars showed different responses to selected isolate, but all cultivars were susceptible 

to the pathogen. Result of molecular analysis with DNA fingerprinting techniques showed genetic 

diversity among the bacterial isolates obtained from different wheat growing regions. In the 

cluster analysis of the banding pattern obtained with ERIC and BOX primers, the isolates were 

divided into 5 main groups at 33% similarity. The results showed significant genetic diversity 

among isolates causing bacterial leaf streak disease in these provinces. Sequences comparison of 

gyrB and dnaK genes with similar sequences in the gene bank showed high homology with 

sequences from Xanthomonas translucens pv. undulosa. 
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Results 

Bacterial strains with yellow and soft colonies were isolated and their pathogenicity indicated that 

all selected isolates are pathogen. Aggressiveness of the isolates was differing among isolates. 

Wheats cultivars showed different responses to selected isolate, but all cultivars were susceptible 

to the pathogen. Result of molecular analysis with DNA fingerprinting techniques showed genetic 

diversity among the bacterial isolates obtained from different wheat growing regions. In the 

cluster analysis of the banding pattern obtained with ERIC and BOX primers, the isolates were 

divided into 5 main groups at 33% similarity. The results showed significant genetic diversity 

among isolates causing bacterial leaf streak disease in these provinces. Sequences comparison of 

gyrB and dnaK genes with similar sequences in the gene bank showed high homology with 

sequences from Xanthomonas translucens pv. undulosa. 

Conclusions 

The rep-PCR techniques are suitable for studying genetic diversity of the obtained isolates. In this 

study, geographical location had no effect on the grouping of the isolates. Bacterial leaf streak 

disease is found in almost every wheat growing area and better understanding of the Xanthomonas 

translucens-wheat interactions are necessary to find and develop wheat cultivars with resistance 

to the disease. 
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  چکیده

سر جهان های باکتریایی گندمیکی از مهمترین بیماریلکه نواری باکتریایی گندم  هدف: سرا ست. گونه  در   Xanthomonasا

 translucens های به دسببت دمده از لکه نواری باکتریایی بر روی . بررسببی بیماریزایی جدایهشببودسبب ب بروز این بیماری می

ها و بررسی ین قدرت بیماریزایی، شناسایی مولکولی جدایههای گندم، بررسی مقاومت ارقام مختلف گندم در برابر جدایه با بالاتربوته

 رود. ها از اهداف این تحقیق  به شمار میتنوع ژنتیکی جدایه

سان شمالی و لرستان انجام نمونه :هاروشمواد و  سان رضوی، خرا ستان خرا برداری از مزارع گندم دلوده به این بیماری در سه ا

ضد عفونی سطحی و ایجاد سوسپانسیون در دب مقطر استریل، روی محیط دگار غذایی حاوی  های دارای علائم پس ازقسمت شد.

شدند. شت   شد. مقاومت ارقام مختلف گندم در  رقم فلات های گندمروی بوته هادزمون بیماریزایی تمام جدایه سوکروز ک سی  برر

برای ارزیابی تنوع  BOXو  ERICه از دغازگرهای با اسبببتفاد rep-PCRدزمون برابر جدایه نماینده مورد بررسبببی قرار گرفت. 

شد.ژنتیکی جدایه ستفاده  سایی جدایه ها ا شنا شی از ژنهای نماینده، برای  یابی تکثیر و توالیا هجدایه  dnaKو   gyrBهای بخ

 شدند.
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روی  هازایی تمام جدایهدزمون بیماری .زرد روشن، گرد و صاف جداسازی و خالص گردید باکتریایی با مشخصات هایکلونی :نتایج

ترین میزان بیماریزایی، به ارقام جدایه با بالاها در میزان بیماریزایی روی گندم متفاوت بودند. اث ات گردید. جدایه های گندمبوته

. ایه حسبباب بودندین جداما در نهایت همگی به ا پاسببخ ارقام مختلف گندم به جدایه منتخب متفاوت بودمختلف گندم تلقیح شببد. 

نتایج ام گردید. انج NTSYSبا اسبببتفاده از برنامه  BOXو  ERIC هایالگوی باندی به دسبببت دمده با دغازگر ایدنالیز خوشبببه

باکتریایی به دست دمده  های لکه نوارینشان داد که تنوع ژنتیکی بین جدایه DNAانگشت نگاری  های مولکولی با تکنیکبررسی

ها در سطح تشابه ر، جدایهدر دندروگرام ترکی ی رسم شده حاصل از دو نشانگت گندم مورد مطالعه وجود دارد. از مناطق مختلف کش

شدند 33% سیم  سه . به پنج گروه تق شابه دربا توالی های نمایندهتوالی نوکلئوتیدی جدایهمقای شابه ژن بانک های م شان دهنده ت ، ن

 بود.  INCBموجود در ژن بانک  undulosapv.  Xanthomonas translucensی هابا توالیهای مورد بررسی بالای توالی

ستفاده از دزمون  گیری:نتیجه سی تنوع ژنتیکی جدایه rep-PCRا سب میبرای برر شند. در این مطالعه باهای به دست دمده منا

م مناطق کشبببت گندم یافت تقری ا در تما بیماری نواری باکتریایی. ها نداشبببتبندی جدایهموقیعت جغرافیایی اثری بر روی گروه

م مقاوم به این گندم برای یافتن و توسعه ارقا-Xanthomonas translucens بیمارگر در -شود و درک بهتر برهمکنش گیاهمی

 رسد.بیماری ضروری به نظر می

  .Rep-PCR, Xanthomonasنواری باکتریایی،  ،تنوع: هاکلیدواژه

 : پژوهشی.نوع مقاله

 *این تحقیق بخشی از رساله دکتری نگارنده اول می باشد. 

 Xanthomonasهای ( تنوع ژنتیکی و بیماریزایی جدایه1402دهقان نیری مجت ی، طریقی سعید، طاهری پریسا ) استناد:

translucens  101-120، (2)15، مجله بیوتکنولوژی کشاورزیهای خراسان. عامل لکه نواری باکتریایی گندم در استان. 
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 مقدمه
ها اسببت گیاهی در غذای انسببانباشببد و من م مهم کالری و پروتئین گندم یکی از مهمترین غلات در سببراسببر جهان می

(2018Figueroa et al. ( لکه نواری باکتریایی گندم .)1BLSیا بلک چف )2 (1919Smith et al. که توسبببط پ )توارهای ا

                                                      
1.  Bacterial leaf streak 
2 . Black chaff 
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( در سببراسببر L Triticum aestivum.افتد یک بیماری مهم بذرزاد گندم )اتفاق می Xanthomonas translucensمختلف 

ها با نوارهای دبسببوخته (. علائم اولیه بیماری روی برگ 2012Adhikari et al.  ;1997et al. Bragardباشببد )جهان می

پراکندگی جغرافیایی بالایی دارد. این بیماری در مناطق مختلف ایالات  BLSبیماری  (.Adhikari et al. 2011شود )شناخته می

 X. translucens این بیماری در گندم و جو توسط گونه همچنین (.  .2011Adhikari et alمتحده دمریکا گزارش شده است )

این باکتری  (. 9201Khojasteh et al. ; 1989Alizadeh & Rahimianاسببت ) گردیدهاز مناطق مختلف ایران گزارش 

صلی دلودبیماریزا بذرزاد می شده من م ا شد و بذرهای دلوده  صل بالا میگی با شبرای پراکندگی با فوا علاوه، محیط مرطوب و د. بنبا

عملکرد  %40تا  10دهد و منجر به کاهش گرم همراه با دبیاری بارانی مکرر، رشبببد و گسبببترش گیاه به گیاه باکتری را افزایش می

ستم بیماری محدود Duveiller et al. 1997شود )می سی (. روش و ابزار مدیریت موثری برای این بیماری وجود ندارد و درک 

 (.Sapkota et al. 2020بر تولید گندم در حال افزایش است ) BLS، تاثیر بیماری است. بنابراین

تواند وجود داشته باشد. در مناطق مختلف ایران افزایش یافته است. دلایل مختلفی برای این اپیدمی می BLS، بیماری اخیراً

ستعد بودن ابتلا به بیماری، می شت گندم پاییزه، علاوه بر م ساب  تواندافزایش ک شت ارقام ح شد. کا من م بالقوه برای گندم بهاره با

های سال در مولکولی یهاکیتکن از استفادهشود. به بیماری و همچنین رطوبت اطراف گیاهان، باعث دلودگی و انتشار اینوکولوم می

(.  .2017Mohammadabadi ; 2010Askari et alای یافته اسببت )، کاربرد گسببتردهمختلفاخیر جهت مطالعه موجودات 

های مختلف و درک های ژنتیکی، یکی از پارامترهای قابل ارزیابی برای مطالعه جمعیتکیدمده از این تکندسببتمیزان اطلاعات به

ست )های ژنتیکی بین جمعیتتفاوت  Mohammadifar et al. 2014; Mohammadifar and Mohammadabadiها

د اسببت یها مفدن یبندط قه یار مهم و برایبسببب یلکولوم یهاکیمختلف با اسبببتفاده از تکن موجودات مطالعه ن،یهمچن .(2018

(Mohammadabadi et al. 2017; Gholamhoseinzadeh et al. 2018حفاظت با .)ساب دانش عمی از منابم  یقید بر ا

شد، لذا تلاش برا یکیژنت سا یخاص با صییو تع ییشنا صو س موجودات یکیات ژنتین خ  Ghasemi etت دارد )یار اهمیمختلف ب

al. 2010; Gholamhoseinzadeh et al. 2019 )سی یکیژنت تنوع سا صر ا ها، تی، حفظ جمعیکیشرفت ژنتیپ یبرا یک عن

گار مل و سببباز کا  Askari et al. 2008; Mohammadifar andباشبببد )یر و مختلف مییمتغ یطیط محیبه شبببرا یت

Mohammadabadi 2011.) دمیز مقاومت به های بیماریزای گیاهی بخش مهمی از اصببلاح موفقیتوع ژنتیکی باکتریدرک تن

در  DNAهای تکرار شببونده های توالی(. خانواده .2012Adhikari et alباشببد )بیماری و گسببترش مقاومت گیاه میزبان می

سر ژنوم گونه های مختلف باکتری پراکنده هستند. سه خانواده با جزئیات بیشتری در تحقیقات مختلف مورد مطالعه قرار گرفتند سرا

 .Versalovic et al. 1991; Louws et alها وجود دارند )، که در همه پروکاریوتBOXو  REP ،ERICکه ع ارتنداز: 

تواند برای تعیین تمایز در اکتری به باکتری دیگر متفاوت اسبببت و میهای تکرار شبببونده از یک ب(. الگوی توزیم این توالی1994

شانگرهای  شود. از ن ستفاده  ها و همچنین های مختلف باکتریها و گونهبرای تجزیه و تحلیل جنس Rep-PCRجمعیت باکتری ا

 (. Louws et al. 1994; Rademaker et al. 2006ها استفاده شده است )شناسایی سویه
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، (. اخیراً  .2008Young et alاست ) Xanthomonasبندی یک ابزار عملی برای ط قه 4دارهای خانهژن 3MLSAدنالیز 

ست ) X. translucensتوارهای اتر برای همه پدر مقیاب بزرگ MLSAیک مطالعه  شده ا شر   (.Langlois et al. 2017منت

جدا شببده از گیاهان گندم دارای علائم لکه نواری باکتریایی و  X. translucensهای هدف اصببلی این تحقیق شببناسببایی جدایه

تواند ها میباشببد. ارزیابی تنوع ژنتیکی و بیماریزایی جدایهدر گندم می های به دسببت دمدهجدایه بررسببی تنوع ژنتیکی و بیماریزایی

 های مدیریت بیماری شود. ریزی مناسب برای توسعه استراتژیبه برنامه منجر

 

 هاروش مواد و

ستان :برداری و جداسازینمونه سان شمالی و لرستان برای یافتن علائم لکه مزارع گندم در ا سان رضوی، خرا های خرا

مورد بررسببی قرار گرفت. گیاهان دارای علائم بیماری انتخاب و به دزمایشببگاه منتقل شببدند.  1397نواری باکتریایی گندم در بهار 

ها روی محیط دگار غذایی حاوی سوکروز ضدعفونی سطحی شدند و سپس سوسپانسیون دبی این بافتهای برگی دارای علائم بافت

(5SNA )های غالب ظاهر شده روی محیط کشت مجدد کشت داده و خالص شدند. شدند. کلونی کشت داده 

لوان  ،، اکسیداز(O/F) رشد هوازی/بی هوازی ، کاتالاز،(KOHپتاسیم هیدروکسید )های دزمون :خصوصیات بیوشیمیایی

 . ( .2001Schaad et al) برای شناسایی اولیه باکتری بیمارگر انجام شد 6و همچنین تولید رنگدانه روی محیط کشت کینگ ب

های گندم از طریق نفوذ به ها توسبببط تلقیح سبببوسبببپانسبببیون باکتری در بوتهبیماریزایی تمام جدایه :آزمون بیماریزایی

ساعته بود.  16، تحت دوره روشنایی C° 24/18شرایط برای رشد گیاهان در گلخانه، دمای روز و شب  های گیاهان تایید شد.برگ

با  برگی 4تا  3در مرحله  (. گیاهان 1994Milus & Mirlohiتعیین گردید ) CFU/ml 710غلظت سوسپانسیون باکتری حدود 

(. گیاهان کنترل به طور مشابه اما با استفاده از دب Xu et al. 2013ها تلقیح شدند )باکتری بیمارگر با استفاده از روش برش برگ

در این دزمون مورد اسببتفاده قرار  )به عنوان رقم حسبباب به بیماری( اسببتریل به جای ماده تلقیح، اینولوله شببدند. رقم فلاتمقطر 

گروه بر اسبباب ارزیابی علائم در حال  ( در هفت8daiروز بعد از تلقیح ) 18(، 7DSشببدت بیماریزایی لکه نواری باکتریایی ) گرفت.

شدند:  شرح زیر ث ت  شد در گلخانه به  : 3متر، میلی 15: طول زخم کمتر از 2: تغییر رنگ خفیف در نقطه تلقیح، 1: بدون علائم، 0ر

زخم تمام طول : 6و تمام طول،  2/1: زخم بین 5طول،  2/1و  4/1: زخم بین 4طول از نقطه تلقیح تا پایه برگ،  4/1زخم کمتر از 

شد، و  س ز رنگ باقی مانده با شاند اما مقداری مناطق  شد )7را بپو شانده با صد Thanh et al. 2017: زخم تمام مناطق را پو (. در

                                                      
3.  Multilocus Sequence Analysis 
4 . Housekeeping genes 
5 . Sucrose Nutrient Agar 
6 . King's B medium 
7 . Disease Severities 
8 . days after inoculation 
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شده با بیمارگر شدت بیماری برای گندم (. Ji et al. 2008; Thanh et al. 2017روز بعد از تلقیح تعیین گردید ) 18های تلقیح 

 .دیگرد تکرار مرت ه سه شیدزما نیا. شد گرفته نظر در تکرار سه ماریت هر یبرا

ماریزایی  :Xanthomonas translucensبررسییی مقاوما ارمام ملتلگ گندم به سییویه  برای ارزیابی بی

Xanthomonas سویه انتخاب و رروی ارقام مختلف گندم و مقاومت ارقام در برابر بیمارگر، تهاجمی رقم گندم مورد  21وی ترین 

 دزمایش قرار گرفت. روش دزمایش و محاس ه شدت بیماری مانند مرحله ق ل انجام شد. 

 500ها در ساعت سوسپانسیونی از دن 24ها روی محیط دگار غذایی کشت شده و بعد از جدایه: ژنومی DNAاستلراج 

ها درصد به هر سوسپانسیون اضافه و نمونه پنج KOHمیکرولیتر  25ها، لیزشدن سلول لیتر دب مقطر تهیه گردید. به منظورمیکرو

دور در دقیقه سببانتریفوژ شببده و  12000دقیقه با سببرعت  10ها به مدت دقیقه در دب جوش قرار داده شببدند. نمونه 3تا  2به مدت 

 .Arabi et al) ندنگهداری شببد  -C 20°ای برداشببته و تا زمان مصببرف در دم DNAهای سببپس لایه رویی به عنوان نمونه

2006.) 

-repهای به دسببت دمده با روش تنوع ژنتیکی جدایه :rep-PCRها با اسییتداده از بررسییی تنوع ژنتیکی جدایه

PCR  با اسببتفاده از پرایمرهایERIC2/ ERIC1R (Versalovic et al. 1991 و )BOX-A1R (Versalovic et al. 

شد. حجم نهایی مخلوط واکنش 1994 شامل  PCR ،25( انجام  ستر میکس )دمپلیکون 5/12میکرولیتر بود که   1(، 9میکرولیتر م

 25ژنومی بود که با دب مقطر اسبببتریل به حجم نهایی  DNAمیکرولیتر  2 و پیکومول 10میکرولیتر از هر دغازگر با غلظت پایه 

سید. میکروتیوب سایکلر مدل PCRات های حاوی ترکی میکرولیتر ر ستگاه ترمو شدند و Biometra (Germany، به د ( منتقل 

دقیقه در  C95 ،1°دقیقه در دمای  1چرخه به مدت  35و سبببپس  C95°دقیقه در  7ها با برنامه دمایی تکثیر انجام گردید. واکنش

سط نهایی به مدت  C72°دقیقه در دمای  3و  ERICو  BOXبه ترتیب برای دغازگرهای  C48°و  C50°های دمای  10و یک ب

  انجام شد. C 72°دمای  دقیقه در

 5/1 روی ژل دگارز PCRمیکرولیتر از محصول  4برای ارزیابی نهایی محصول واکنش،  :PCRالکتروفورز محصولات 

صد و از طریق الکتروفورز به مدت  شانگر مولکولی  85دقیقه با ولتاژ  50در شد. ن در این  DM1100, SMOBIOولت ع ور داده 

ستفاده قرار گرفت. ردیابی باندهای  ستفاده از رنگ DNAبررسی مورد ا در حین تهیه ژل  Green Viwerدمیزی با تکثیر شده با ا

 صورت گرفت. Syngene Gene Flash Bio, USAمدل  Gel Documentationو عکس رداری دن با استفاده از دستگاه 

نگاری نقوش انگشببت :Rep-PCRنگاری ژنومی برای اس انگشییاها و رسیید دندروگرام بر اسییآنالیز داده

ساب وجود و یا عدم وجود باند، نمره دهی و به صورت کدهای صفر و یک به صورت  PCR-BOXو   ERIC-PCRژنومی بر ا

 Rohlfدید )ترسیم گر 02/2(، نسخه NTSYSافزار ان تی سیس )شد. دندروگرام با استفاده از نرم Excelافزار ماتریسی وارد نرم

                                                      
9 . AMPLIQON, Denmark 
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شابه جدایه2000 شابه ژاکارد و از روش داده(. برای تعیین ت شده غیر وزنیها از ضریب ت ، جهت ترسیم )UPGMA(10های جفت 

شد. دنالیز خوشهدرخت فیلوژنی و دنالیز داده ستفاده  ای نتایج به دست دمده از دو دغازگر به کار رفته به صورت ترکی ی نیز انجام ها ا

 گردید.

 dnaK( و Young et al. 2008) gyrBهای نماینده، بخشببی از نواحی ژنومی برای شببناسببایی سببویه ها:آنالیز توالی

(Curland et al. 2018 تببوسبببببط )PCR از جببفببت دغببازگببرهببای  هو بببا اسبببببتببفببادXgyrB1F 

(ACGAGTACAACCCGGACAA /)XgyrB1R (CCCATCARGGTGCTGAAGAT و )dnaKF 

(TCCTAAGCACCTCAACATCAAG/)    dnaKR(CTTCTTGTCGTCCTTGACCTC .ید ( تکثیر گرد

دقیقه در  C95 ،1°دقیقه در دمای  1چرخه به مدت  35و سبببپس  C95°دقیقه در  5ها برای هر دو دغازگر با برنامه دمایی واکنش

انجام شببد. تمام دغازگرهای مورد  C 72°دمای  دقیقه در 6و یک بسببط نهایی به مدت  C72°دقیقه در دمای  1و  C52° دمای

در ژل دگارز یک درصبد الکتروفورز و مشباهده  PCRخریداری گردید. محصبولات  11اسبتفاده در این بررسبی از شبرکت ماکروژن

شرکت بایونیر سال به  سپس با ار شدند. توالی 12گردیدند و  ست دمده با توالیتوالی یابی  های موجود در ژن های نوکلئوتیدی به د

ست NCBIنک با ستفاده از نرم افزار بلا ستفاده از نرم افزار موجود در ژن بانک  13با ا سه قرار گرفتند. دنالیز فیلوژنی با ا مورد مقای

MEGA 5.0 های به دسبببت دمده و توالیو با توالی( های مشبببابه موجود در ژن بانک انجام شبببدTamura et al. 2013 .)

 ترسیم گردید.  14هاهمسایه-دندروگرام با روش اتصال

ستفاده از نرم افزار اکسل و مینی تب: آنالیز آماری شد. ANOVAبا روش تحلیل واریانس ) 15دنالیزهای دماری با ا ( انجام 

 . تمام دزمایشات سه بار تکرار گردید. ندقرار گرفت P ≤ 0.05( با LSDدار )ها تحت دزمون حداقل تفاوت معنیداده

 

 نتایج 
سی  ستان 35در این برر ستان با کلونیجدایه بیماریزا از ا شمالی و لر سان  ضوی، خرا سان ر شن، گرد و ههای خرا ای زرد رو

وصبیات باکتری، ها، رنگ و خصب(. بر اسباب علائم بیماری روی گیاهان، الگوی کلونی1صباف جداسبازی و خالص گردید )جدول 

تالاز و تسببت های کاها گرم منفی بودند و در دزمونایهشببناخته شببد. همه جد Xanthomonas translucensبیمارگر به عنوان 

 ینگ ب منفی بودند. و تولید رنگدانه در محیط ک رشد هوازی/بی هوازیهای اکسیداز، لوان مث ت ارزیابی شدند و در دزمون

                                                      
10 . Unweighted pair group method with arithmetic averages  
11.  Macrogen (South Korea) 
12 . Bioneer, South Korea 
13 . BLASTn 
14 . neighbor-joining 
15 . Minitab 
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شببدند.  رقم فلات های گندمها سبب ب ایجاد بیماری بر روی بوتهتمام جدایه :Xanthomonasهای بیماریزایی جدایه

های مختلف دزمایش شببده روی گیاهان نشببان داد که جدایه Xanthomonasهای مشبباهده علائم به دسببت دمده از تلقیح جدایه

ها بیشببترین میزان پیشببرفت بیماری را روی بوته N1(. بر اسبباب نتایج، جدایه 1دارای قابلیت بیماریزایی متفاوتی هسببتند )جدول 

های دزمایش شده با میزان پیشرفت گندم داشتند. سایر جدایه هایبوتهپیشرفت بیماری را روی  کمترین سطح A4نشان داد. جدایه 

 (. 1ها قرار گرفتند )جدول بیماری متفاوت در میان این جدایه

شدت بیماری  15بین  :N1واکنش ارمام گندم به جدایه  صد بود. در نتیجه، تمام  80تا  54رقم گندم مورد دزمایش،  در

ارقام نس ت به این جدایه حساب بودند. در بین ارقام مورد مطالعه، ارقام فلات، کریم و دذر بیشترین میزان پیشرفت بیماری ناشی از 

 (.1را نشان دادند )شکل  Xanthomonasجدایه 

 

 در شرایط گللانه N1ملتلگ گندم در برابر جدایه  . واکنش ارمام1شکل 

Figure 1. Reactions of wheat cultivars to N1 strain in greenhouse conditions 

 

نشببان داد که تنوع ژنتیکی بین  DNAانگشببت نگاری  های مولکولی با تکنیکنتایج بررسببی :هاتنوع ژنتیکی جدایه

ست دمده از بیماری لکه نواری باکتریایی گندم جدایه شه وجود دارد.مطالعه  موردمناطق مختلف  درهای به د ای الگوی در دنالیز خو

 33گروه در سطح تشابه  6درصد و  23گروه اصلی در سطح تشابه  2 درها (، جدایه2)شکل  BOXباندی به دست دمده با دغازگر 

 33ها در سطح تشابه (، جدایه4)شکل  ERICای الگوی باندی حاصل از دغازگرهای لیز خوشهدر دنا (.3درصد قرار گرفتند )شکل 

صد به  شکل  5در شدند ) سیم  تا  300نرخ باندی از حدود  ،ERICو  BOXها با دغازگرهای (. تکثیر نواحی ژنومی جدایه5گروه تق

صل  . جفت باز را ایجاد کردند 1500 شده حا سم  شانگر، جدایهدر دندروگرام ترکی ی ر شابه از دو ن سطح ت صد 33ها در  به پنج  در

 (.6)شکل گروه تقسیم شدند 
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به دسا آمده از نقاط ملتلگ ایران بر   Xanthomonas translucensهای . تنوع بیماریزایی جدایه1جدول 

 روی گندم رمد فلات

Table 1. Pathogenic diversity of all strains of Xanthomonas translucens from different 

locations of Iran evaluated on a Falat wheat cultivar 

 جدایه
Isolate 

 منطقه
Location 

  شدت بیماریزایی
Disease Severity 

N1 خراسان رضوی-نیشابور Neyshabur - Razavi Khorasan Province 77.14 

N2 خراسان رضوی-نیشابور Neyshabur - Razavi Khorasan Province 71.42 

N3 خراسان رضوی-نیشابور Neyshabur - Razavi Khorasan Province 68.57 

N4 خراسان رضوی-نیشابور Neyshabur - Razavi Khorasan Province 65.71 

N5 خراسان رضوی-نیشابور Neyshabur - Razavi Khorasan Province 68.57 

G1 خراسان رضوی-جلگه رخ Jolgeh Rokh - Razavi Khorasan Province 62.85 

G2 خراسان رضوی-جلگه رخ Jolgeh Rokh - Razavi Khorasan Province 65.71 

G3 خراسان رضوی-جلگه رخ Jolgeh Rokh - Razavi Khorasan Province 65.71 

G4 خراسان رضوی-جلگه رخ Jolgeh Rokh - Razavi Khorasan Province 62.85 

Ch1 خراسان رضوی-چناران Chenaran - Razavi Khorasan Province 40 

Ch2 خراسان رضوی-چناران Chenaran - Razavi Khorasan Province 42.85 

Ch3 خراسان رضوی-چناران Chenaran - Razavi Khorasan Province 40 

Ch4 خراسان رضوی-چناران Chenaran - Razavi Khorasan Province 40 

Ch5 خراسان رضوی-چناران Chenaran - Razavi Khorasan Province 37.14 

J1 خراسان شمالی-جاجرم Jajarm - North Khorasan Province 42.85 

J2 خراسان شمالی-جاجرم Jajarm - North Khorasan Province 37.14 

J3 خراسان شمالی-جاجرم Jajarm - North Khorasan Province 40 

 Mashhad - Razavi Khorasan Province 40 خراسان رضوی-مشهد 316

 Mashhad - Razavi Khorasan Province 37.14 خراسان رضوی-مشهد 317

A1 خراسان شمالی-دشخانه Ashkhaneh - North Khorasan Province 31.42 

A2 خراسان شمالی-دشخانه Ashkhaneh - North Khorasan Province 31.42 

A3 خراسان شمالی-دشخانه Ashkhaneh - North Khorasan Province 31.42 

A4 خراسان شمالی-دشخانه Ashkhaneh - North Khorasan Province 28.57 

L1 Lorestan Province 57.14 لرستان 

L2 Lorestan Province 57.14 لرستان 

L3 Lorestan Province 62.85 لرستان 

L4 Lorestan Province 51.42 لرستان 

L5 Lorestan Province 48.57 لرستان 

L6 Lorestan Province 68.57 لرستان 

L7 Lorestan Province 51.42 لرستان 

L8 Lorestan Province 51.42 لرستان 

L9 Lorestan Province 54.28 لرستان 

L10 Lorestan Province 37.14 لرستان 

L11 Lorestan Province 65.71 لرستان 

L12 Lorestan Province 48.57 لرستان 
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عامل لکه  Xanthomonasهای جدایه BOX-PCRتکثیر شده توسط  DNA. الگوهای باندی مطعات 2شکل 

 1ها در جدول درصد. مشلصات جدایه 5/1های ایران، در ژل آگارز نواری باکتریایی گندم در برخی استان

 نشان داده شده اسا

Figure 2. Banding patterns of amplified DNA fragments of Xanthomonas strains by BOX-

PCR for the species causing bacterial leaf streak of wheat in some provinces of Iran, in a 

1.5% agarose gel. Characteristics of isolates are shown in Table 1 

 

تکثیر شد. طول  L1و  N1های جدایه dnaKو  gyrBقسمتی از ناحیه  :dnaKو  gyrBهای ژنیابی تکثیر و توالی

جفت باز از روی ژل دگارز و مقایسه با نشانگر جرم  1000و  800به ترتیب حدود   dnaKو  gyrBهای قطعات به دست دمده از ژن

های با سببایر توالی NCBIافزار بلاسببت موجود در ژن بانک دمده با اسببتفاده از نرمهای به دسببتمولکولی تخمین زده شببد. توالی

بانک مقایسبببه شبببد یه. توالیندموجود در این ژن  با گونه  L1و  N1های های جدا  Xanthomonasبالاترین شببب اهت را 

translucens pv. undulosa  :شماره دسترسی شان دادند ) ستفاده از توالیMT419359ن س(. درخت فیلوژنی با ا ت های به د

 (.7ترسیم گردید )شکل  1000ها با درجه اعت ارسنجی های موجود در ژن بانک به روش اتصال همسایهدمده و توالی
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-عامل نواری باکتریایی گندم در برخی استان Xanthomonasهای . دندروگرام ارتباط ژنتیکی جدایه3شکل 

ای با ضریب تشابه ژاکارد و الگوریتد . آنالیز خوشهBOX-PCRهای ایران، بر اساس الگوی اثر انگشا 

UPGMA انجام شد 

Figure 3. BOX-PCR. Dendrogram of genetic relatedness of Xanthomonas strains causing 

bacterial leaf streak of wheat in some provinces of Iran, based on their BOX-PCR 

fingerprint patterns. Cluster analysis was performed by the Jaccard’s similarity coefficient 

and the UPGMA algorithm 

 

عامل لکه  Xanthomonasهای جدایه ERIC-PCRتکثیر شده توسط  DNA. الگوهای باندی مطعات 4شکل 

 1ها در جدول درصد. مشلصات جدایه 5/1های ایران، در ژل آگارز نواری باکتریایی گندم در برخی استان

 نشان داده شده اسا

Figure 4. Banding patterns of amplified DNA fragments of Xanthomonas strains by ERIC-

PCR for the species causing bacterial leaf streak of wheat in some provinces of Iran, in a 

1.5% agarose gel. Characteristics of isolates are shown in Table 1 
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-عامل نواری باکتریایی گندم در برخی استان Xanthomonasهای . دندروگرام ارتباط ژنتیکی جدایه5شکل 

ای با ضریب تشابه ژاکارد و الگوریتد . آنالیز خوشهERIC-PCRهای ایران، بر اساس الگوی اثر انگشا 

UPGMA انجام شد 

Figure 5. ERIC-PCR. Dendrogram of genetic relatedness of Xanthomonas strains causing 

bacterial leaf streak of wheat in some provinces of Iran, based on their ERIC-PCR 

fingerprint patterns. Cluster analysis was performed by the Jaccard’s similarity coefficient 

and the UPGMA algorithm 

 

کل  یه6شیی جدا باط ژنتیکی  ندروگرام ارت ندم در برخی  Xanthomonasهای . د یایی گ باکتر مل نواری  عا

ستان ای با ضریب تشابه آنالیز خوشه. ERIC-PCRو  BOX-PCRهای ترکیبی های ایران، بر اساس دادها

 انجام شد UPGMAژاکارد و الگوریتد 

Figure 6. Dendrogram of genetic relatedness of the Xanthomonas strains as the causing 

bacterial leaf streak of wheat in some provinces of Iran and based on the combined data set 

of BOX and ERIC-PCR using UPGMA analysis and Jaccard’s coefficient 
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عامل نواری باکتریایی  L1و  N1های جدایه gyrBبر اساس توالی ناحیه  فیلوژنی ترسید شده. درخا 7شکل 

ها و با های ثبا شده در ژن بانک با روش اتصال همسایهگندم به دسا آمده در این پژوهش و سایر جدایه

-تکرار نمونه 1000بندی با ها نشانگر درصد تایید خوشه. اعداد ثبا شده در محل انشعابMEGA5برنامه 

 ( اساBootstrapبرداری )

Figure 7. Phylogenetic tree base on the sequences of gyrB region. The tree was constructed 

by the neighbor-joining method with MEGA 5 software. The numerals represent the 

confidence level (Bootstrap) from 1000 resampling 

 

 بحث

های عامل لکه نواری باکتریایی گندم در اسبببتان X. translucensهای در این مطالعه، بیماریزایی و تنوع ژنتیکی جدایه

ستفاده از دزمون ستان با ا شمالی و لر سان  ضوی، خرا سان ر شیمیایی و واکنش ارقام گندم به جدایه نماینده، خرا های بیماریزایی، بیو

به دست دمده  X. translucensهای یابی انجام شد. نتایج حاصل از تحقیق نشان داد که جدایهو توالی rep-PCRتکنیک دنالیز 

هایی از گندم و تنوع ژنتیکی هسببتند. در مطالعات ق لی، تنوع ژنتیکی جدایه گیاهاناز مناطق مورد مطالعه دارای بیماریزایی بر روی 

 .Saeedi ; 2006Kolliker et al.  ;2006Rademaker et al)مورد بررسببی قرار گرفته اسببت  Xanthomonasجنس 

Madani et al. 2010; Adhikari et al. 2012; Popovic et al. 2014; Katkar et al. 2016; Manigundan et 

al. 2017; Rezene et al. 2018; Vancheva et al. 2018.)  وجود ها اگرچه تمایز در میزان بیمارگری جدایهدر این مطالعه

(. یافتن Milus and Chalkly 1994; Adhikari et al. 2012گندم بیماریزا بودند ) گیاهانها روی داشببت، اما همه جدایه
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سایی ژنجدایه شنا شان داد  BLSهای مقاومت گندم در برابر بیماری های با بالاترین قدرت بیماریزایی در  شاهدات ن ست. م مفید ا

های دارای قدرت تهاجمی بالاتر و جدایه N2و  N1های ها نظیر جدایهوت اسبببت و برخی جدایهها متفاکه قدرت تهاجمی جدایه

A1  وA2 دارای قدرت تهاجمی کمتری بودند. جدایه N1  گندم داشببت و تمامی  گیاهبالاترین میزان پیشببرفت بیماری را بر روی

یه جدا به این  عه  طال قام مورد م ب ار قا ند. در بررسبببی اثر مت یپحسببباب بود یهل ژنوت با سبببو های های مختلف غلات ایرانی 

Xanthomonas translucensیپ مه ژنوت ماری ، از بین ه به بی چاودار  یپ  ها دو ژنوت ند ) BLSها، تن قاوم بود  Falahiم

Charkhabi et al. 2015 وجود تنوع بیماریزایی و ژنتیکی در .)X. t. pv. undulosa مناطق مورد مطالعه، ممکن است م نایی 

 های مقاومت جدید در گندم مفید هستند. هایی باشد که برای شناسایی ژنبرای انتخاب جدایه

تواند اختلاف بین توان نتیجه گرفت این دزمایشببات نمیها از نظر خصببوصببیات بیوشببیمیایی یکسببان بودند و میهمه جدایه

یمارگر گیاهی های ببرای ارزیابی تنوع ژنتیکی جمعیت باکتری rep-PCRرا نشبببان دهد. دزمون  X. translucensهای جدایه

شکل مفید می ضر، دندروگرام تجمیعی تنوع ژنتیکی ) شد. در مطالعه حا شت: کلا6با صلی دا جدایه و  30شامل  Iستر ( دو کلاستر ا

شدند. جدایه Iجدایه بودند. کلاستر  5شامل  IIکلاستر  شبه چندین زیرکلاستر تقسیم   N2و  N1یمارگری، نظیر ترین بهای با بی

بندی یایی اثری بر روی گروهقرار گرفتند. اما در این مطالعه، موقیعت جغراف %58تقری ا در گروه مجزا از یکدیگر با سبببطح تشبببابه 

کتریایی روی با پژمردگی با مرت ط X. translucensتنوع ژنتیکی ، Kolliker et al. (2006)در پژوهشببی ها نداشببت. جدایه

دو کلاستر مجزا  AFLPمورد بررسی قرار دادند. در دنالیز  AFLPو دنالیز  16S rDNAهای ای را توسط توالیهای علوفهگراب

وجه موقعیت جفرافیایی و متغیرهای طول، عرض جغرافیایی و ارتفاع، تاثیر قابل ت AFLPمشباهده شبد. با اسبتفاده از نشبانگرهای 

های جدایه rpoDو  dnaK ،fyuA ،gyrBهای در تجزیه و تحلیل توالی ژن شبد. مشباهدهدوری بر تنوع ژنتیکی های جمممکان

ش اهت را با به دست دمده از نواری باکتریایی گندم در اروگوئه، این جدایه شترین  شان  X. translucens pv. undulosaها بی ن

 (.et al.  Clavijo 2022ها استفاده گردید )ی تنوع ژنتیکی جدایهها برای بررسدادند. همچنین از این توالی

شمالی روی میزبانبیماریزایی جدایه سی  هایی که از داکوتای  شده بود برر و همچنین تنوع ژنتیکی  گردیدغلات جمم دوری 

ستفاده از جدایه شدت علائم ها روی گندم و جمورد ارزیابی قرار گرفت. جدایه PCR-16ISو  PCR-repها با ا و بیماریزا بودند اما 

یت یایی در بین جمع ناطق بردورد شبببد و تنوع جغراف بالاتر بود. تنوع ژنتیکی در بین م ندم  مارگر نشبببان داده شبببد در گ های بی

(Adhikari et al. 2012 .) در پژوهشCurland et al. (2018)،  تنوع ژنتیکیX. translucens  از برخی نواحی ایالات

 undulosapv.  X. translucensها به عنوان مورد بررسی قرار دادند. همه سویه  MLSAو  17MLSTمتحده را با استفاده از 

شناسایی شدند. بیماری نواری باکتریایی گندم تقری ا در تمام نقاط کشت گندم در جهان  X. translucens pv. translucensو 

شود )این بیماری میشود. یافت می (. با توجه Sapkota et al. 2020تواند باعث کاهش قابل توجه عملکرد و کیفیت پایین دانه 

                                                      
16. Insertion Sequence-based 
17. Multilocus Sequencing Typing 
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بر تولید جهانی گندم همچنان رو به  BLSبه فقدان ابزارهای مدیریتی چشببمگیر و درک محدود سببیسببتم بیماری، تاثیر بیماری 

رسد. متنوع و در ابعاد مختلف در سطح جهانی برای این مشکل ضروری به نظر میافزایش خواهد بود. در این راستا، انجام تحقیقات 

یاه در  ماریزا و گ مل بی عا مل  عا ماری، درک بهتر ت به این بی یدار  پا مت  قاو با م ندم  قام گ عه ار یافتن و توسببب یت، برای  ها در ن

Xanthomonas translucens  .و گندم الزامی است 

تایج این پژوهش نشببب: گیرینتیجه یهانن جدا ندم دهنده وجود تنوع ژنتیکی بین  یایی گ باکتر ماری نواری  مل بی عا های 

ها )مناطق نمونه برداری( ارت اطی مشببباهده نشبببد. ها و تنوع جغرافیایی دنها، بین تنوع ژنتیکی جدایهباشبببد. با ارزیابی جدایهمی

های باکتریایی در بودند. مطالعات بیشتر برای جمم دوری جدایههمچنین تمام ارقام گندم مورد مطالعه در برابر جدایه نماینده حساب 

سترده سایی منابم جدید مقیاب جغرافیایی گ شنا سودمندی جدایه خاص برای  سی تنوع بیماریزایی و ژنتیکی و تعیین  تر برای برر

ی باید به اصلاح ارقام قابل ق ول و های باکتریایمقاومت به این بیماری ضروری است. دانش در مورد تعامل بین ارقام گندم و جدایه

یه Xanthomonas translucensمقاوم گندم در برابر   Xanthomonasهای کمک کند. اطلاعات در مورد توالی ژنوم جدا

translucens  در دسببترب اسببت. توسببعه نشببانگرهای تشببخیصببی م تنی برPCR  برای ردیابی بیمارگر در تعداد زیادی بذر و

 باشد.شدت، مانند افکتورهای ش ه فعال کننده رونویسی درگیر در بیماریزایی در حال پیشرفت می شناسایی فاکتورهای

سگزاری  3/51004با شماره گرنت  ای پژوهشاز دانشگاه فردوسی مشهد به خاطر حمایت مالی در اجر :سپاسگزاری سپا

 شود.می
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