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 چکیده

گندم، جو، فالاریس و چچم از مناطق مختلف  ازیایی نواری غلات، عامل بیماری باکتر ۀجدای 67میان جدایه از 12تعداد 

های مولکولی و ژنتیکی آنها میزبانی، ویژگی ، دامنۀشناسیباکتریهای کرمان، کرمانشاه و فارس تهیه و خصوصیات استان

دانـۀ دارای رنگآز منفی و کاتالاز مثبت، منفـی، اکسـیداز و اوره ها گـرمی قرار گرفت. کلیۀ جدایهمورد بررس

ها از قندهای سلوبیوز، فروکتوز، سولفوره از سیستئین و پپتون بودند. همۀ جدایه و قادر به تولید هیدروژن زانتومونادین

های استات، سیترات و لاکتات استفاده نمودند، اما از مانوز، آرابینوز، زایلوز، ترهالوز، آرابیتول و نمکگالاکتوز، دی

تارتارات، اینولین، آدونیتول، دلسیتول، سوربیتول و مزواینوزیتول استفاده بیوز، رامنوز، دی، ملیسالیسین، مانیتول

پروتئین  یسۀنظر مقا ها، ازسته بودند. جدایههای جو قادر به استفاده از مالتوز و هیدرولیز لسیتین و نشانکردند. تنها جدایه

 دو از استفاده با  PCR-repروشبه هاجدایه نومیژ گارین انگشتودند. بی امحلول، دارای الگوی باندی مشابه

 ۀتجزی روش و NTSYSpc.2.2 افزارنرم از استفاده با آمده دستبه هایداده و انجام Box و ERIC آغازگر

های گندم، فالاریس، چچم و یک جدایه از جو، جدایه ۀهم داد نشان حاصل نتایج شدند. آنالیز UPGMA ایخوشه

زا بودند، که تنها روی جو بیماری ،های جوجدایه ۀبقی وگروه سه زیرو  در یک گروه UPB922استاندارد  ۀایجدهمراه به

را تشکیل ( سه زیرگروه)با درصد از گروه اول جدا و گروه دوم  84با ضریب تشابه  UPB922 استاندارد ۀجدایهمراه به

های گروه میزبانی(، و تنوع ژنتیکی، جدایه ۀزایی )دامناریهای بیوشیمیایی، فیزیولوژیکی، بیمدادند. براساس ویژگی

 .X. translucens pvعنوان پاتووار های گروه دوم بهو جدایه X. translucens pv. undulosaعنوان پاتووار اول به

translucens شناسایی شدند. 

 

 X. translucens pv. undulosa ، X. translucens، گندم، جو، بیماری باکتریایی نواری غلات: هاکلیدواژه

pv. translucens  آزمون ، PCR-rep 

 

 

  دکتر میلاد آئینی دبیر تخصصی:
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 مقدمه

اوایل  بار دربیماری باکتریایی نواری غلات، برای نخستین

این  .و تریتیکاله گزارش شد از گندم، جو، چاودارقرن بیستم 

 ی دنیاهابیماری تاکنون از کشورهای متعددی در همۀ قاره

از این . خسارت ناشی) ,2020Osdaghi(گزارش شده است 

درصد محصول برآورد شده است و 40از بیماری تا بیش

 درصد محصول است10ای در حدود میانگین خسارت مزرعه

)2011Adhikari et al., ( . 1366این بیماری در سال عامل 

ط سایر نقا از از مزارع گندم و جو در استان کرمان، سپس

اند از شد، که عبارتو پاتووارهای آن مشخص کشورگزارش 

(ex  undulosa pv. Xanthomonas translucens

1995 et al.) Vauterin 1917 et al.Jones  و . pv.X. t

 et al.1917) Vauterin  et al.(ex Jones s translucen

 محدود به جو  .translucens pv.X. t. دامنۀ میزبانی 1995

شامل گندم، جو، چاودار، چچم،  undulosa pv.. X. tو 

اما قادر به ایجاد آلودگی در  ،است بروموس و آگروپیرون

از مناطق  1995در سال این بیماری، . میزبان یولاف نیست

های ایران، گزارش شد کاری بسیاری از استان مختلف گندم

(a1995Alizadeh et al., .) آوریهای مختلف جمعجدایه 

 زایی متنوع بودهاین دو پاتووار در ایران، ازنظر بیماری شده از

و برخی از ارقام ایرانی و  و واکنش ارقام رایج گندم در ایران

 خارجی جو در برابر این بیماری متفاوت گزارش شده است

(a, b, c1994, Alizadeh et al. .)ترین پاتووارهایی که مهم

اند از اند، عبارتهعنوان عامل این معرفی شدحاضر به درحال

 .cerealisو  translucens، undulosaپاتووارهای 

شباهت ژنتیکی و تنوع این  مطالعات زیادی برای بررسی

، پروفایل بیوشیمیایی، DNA پاتووارها با استفاده از مارکرهای

 وتحلیل و تایپینگ توالی چند و تجزیه زاییهای بیماریتست

 استانجام شده ( MLSA/MLST) کانونی

(; 2014 ,et al. ; Gardiner2013 ,et al. Wichmann

; 2017 ; Langosis et al.2016 ,et al. Peng

2018 ,et al. Curland .)از آن های توالی ژنومی حاکیداده 

 زیادی با دو ۀازنظر ژنتیکی فاصل cerealisاست که پاتووار 

et  ; Langlois2016 ,et al. Peng) پاتووار دیگر دارد

2017 ,et al. ; Hersemann2017 ,al. .)هایی ازنظر تفاوت

های موجود در هریک از این زایی نیز در بین سویهبیماری

et al. Adhikari, 2011 ;) پاتووارها مشاهده شده است

2018 ,et al. Sapkota .)غلات و  برعلاوه  این گونه

 کندگیاهان مارچوبه و پسته را نیز آلوده می ای،های علوفهگرامینه

(; a2006 ,et al. ; Marefat2006 ,et al. Rademaker

b2006, et al. Marefat .) نقش ، خصوصیات ژنتیکیازلحاظ

 نوعحی ترش و سیستم( Tal) کنندۀرونویسی فعال ژن افکتور شبه

 ، واکنش فوقزاییاین باکتری در بیماری )SS3T( سه

 Wichmann) شده استحساسیت و ترشح افکتورها نیز تعیین 

; 2016 ,et al ; Peng2014 ,et al. ; Gardineret al., 2013

2017 ,al.et  Pesce.) سویه از پاتووار دو undulosa، یک 

پاتووار  و یک سویه از translucens پاتووار سویه از

cerealis 2014 ;ند )اتعیین توالی شدهPesce et al. 

; 2016 ,et al. ; Peng2016 ,et al. Jaenicke

2017 ,et al. Charkhabi.) 
شدت این بیماری در ایران از زمان گزارش وقوع آن تا سال 

ویژه سال، به جو بسیارکم بود. متاسفانه از آن روی گندم و 1385

بعد، خسارت این بیماری در مزارع گندم آبی  به 1390از سال 

برخی از مناطق کشور افزایش یافته است. علایم بیماری 

صورت نقاط، لکه ا بهدها، ابتباکتریایی نواری غلات، روی برگ

 سوخته، که بهرنگ سبزتیره و آب یا خطوط نواری کوچک به

 شوند، ظاهر و پسلت شفاف دیده میحا راحتی در برابر نور به

ها آیند. این لکهای شفاف درمیرنگ زرد یا قهوه از مدتی به

طریق، آلودگی  گسترش یابند و از این هاتوانند روی غلافمی

سوخته و شود. علائم بیماری روی ساقه، ابتدا آببه ساقه منتقل 

ای متمایل به سیاه ای روشن تا تیره و نهایتا قهوهسپس زرد و قهوه

تواند سنبله را نیز شوند. باکتری عامل نواری غلات میظاهر می

https://bsppjournals.onlinelibrary.wiley.com/doi/full/10.1111/mpp.12909#mpp12909-bib-0042
https://bsppjournals.onlinelibrary.wiley.com/doi/full/10.1111/mpp.12909#mpp12909-bib-0102
https://bsppjournals.onlinelibrary.wiley.com/doi/full/10.1111/mpp.12909#mpp12909-bib-0059
https://bsppjournals.onlinelibrary.wiley.com/doi/full/10.1111/mpp.12909#mpp12909-bib-0073
https://bsppjournals.onlinelibrary.wiley.com/doi/full/10.1111/mpp.12909#mpp12909-bib-0023
https://bsppjournals.onlinelibrary.wiley.com/doi/full/10.1111/mpp.12909#mpp12909-bib-0073
https://bsppjournals.onlinelibrary.wiley.com/doi/full/10.1111/mpp.12909#mpp12909-bib-0048
https://bsppjournals.onlinelibrary.wiley.com/doi/full/10.1111/mpp.12909#mpp12909-bib-0059
https://bsppjournals.onlinelibrary.wiley.com/doi/full/10.1111/mpp.12909#mpp12909-bib-0003
https://bsppjournals.onlinelibrary.wiley.com/doi/full/10.1111/mpp.12909#mpp12909-bib-0081
https://bsppjournals.onlinelibrary.wiley.com/doi/full/10.1111/mpp.12909#mpp12909-bib-0062
https://bsppjournals.onlinelibrary.wiley.com/doi/full/10.1111/mpp.12909#mpp12909-bib-0077
https://bsppjournals.onlinelibrary.wiley.com/doi/full/10.1111/mpp.12909#mpp12909-bib-0063
https://bsppjournals.onlinelibrary.wiley.com/doi/full/10.1111/mpp.12909#mpp12909-bib-0073
https://bsppjournals.onlinelibrary.wiley.com/doi/full/10.1111/mpp.12909#mpp12909-bib-0042
https://bsppjournals.onlinelibrary.wiley.com/doi/full/10.1111/mpp.12909#mpp12909-bib-0076
https://bsppjournals.onlinelibrary.wiley.com/doi/full/10.1111/mpp.12909#mpp12909-bib-0073
https://bsppjournals.onlinelibrary.wiley.com/doi/full/10.1111/mpp.12909#mpp12909-bib-0050
https://bsppjournals.onlinelibrary.wiley.com/doi/full/10.1111/mpp.12909#mpp12909-bib-0021
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 یماری روی سنبلۀ گندم معمولاً بهمورد حمله قرار دهد، علایم ب

های ه تا سیاه، روی پوشینهروشن، تیر ایهای قهوهصورت لکه

دلیل نام دیگر این بیماری همین  شود. بهسنبلۀ گندم ظاهر می

 .) ,.2020Sapkota et al(سیاه است  پوشینه

 ی نواری غلات، محدود به شرایط آبباکتری عامل بیمار

حرارت برای  ترین درجهومعتدل است. مناسب وهوائی مرطوب

گراد است. سانتی درجۀ 03تا  25توسعه و گسترش این بیماری 

هرز  هایوکلش آلوده، روی علف تواند در کاهاین بیماری می

یک یا چندسالۀ گندمیان، و دامنۀ وسیعی از گیاهان غیرمیزبان 

گذرانی کند. این باکتری ازطریق بذور آلوده، آب، باد، زمستان

ها و نیز ادوات کشاورزی ها و شتهباران و حشراتی چون تریپس

 .) ,.2020Sapkota et al( شودمیمنتشر 

شناسی ازجمله های متدوال باکتریتکنیک

( توانسته است به PCR-rep) ژنومی تکرارشوندۀ هایتوالی

 کمک X. translucensبندی پاتوارهای شناسایی و طبقه

 ,.Rademaker et al., ; 2005Rademaker et al) کند

t al., ; Langlois eSherafati et al., 2014; 2006

 Mousavipour and Najafipour, 2018; ;2017

2019Khojasteh et al., .) 

باتوجه به گسترش غیرمترقبه این بیماری در کشور و آلوده 

های اخیر، ار در سالب مزارع گندم، برای اولین شدن گستردۀ

هایی از باکتری عامل این بیماری ار دیگر جدایهب لازم است یک

های قبلی مقایسه شود تا احتمال بروز دایهجبا مورد شناسایی و 

این تحقیق  تغییرات ژنتیکی در آن مورد بررسی قرار گیرد. در

، جو و برخی از گندم های این باکتریتنوع تعدادی از جدایه

های نمونه که از همراه سه جدایۀ استاندارد گرامینه، بههای علف

 شناسی گیاهیشده در کلکسیون بیماری ایرانی )نگهداریقبلی 

 ,.Alizadeh et al) ( هستندلانف بلژیک دانشگاه لوون

 ،فیزیولوژیکی های بیوشیمیایی،از ویژگی استفاده با ،(1995

 ها مورد بررسی قرار گرفته است.آنمیزبانی  دامنۀمولکولی و  ی،ژنتیک

                                                 
1- Nutrient Agar 

 هامواد و روش

 جداسازی عامل بیماریوری نمونه و آجمع

های کرمان، استانندم و جو گاز مزارع  1388در سال  

ه سوختآبو  نواری لکهبا علائم  یهایبرگکرمانشاه و فارس 

 از شستشو، قطعاتپسو به آزمایشگاه منتقل شد. آوری جمع

مقطر  و آبدر داخل پتری  هااز محل لکه یمترسانتی دوتا  یک

قطره از هر دقیقه یک20از گذشت  قطعه و پس استریل قطعه

صورت به )NA( 1غذایی کشت آگار ی محیطسوسپانسیون رو

 درجۀ 27داخل انکوباتور  ها بهکشت داده شدند. پتری ،مخطط

های کلنی روز تکچهار از  گراد انتقال یافتند و پسسانتی

 NA کشت های حاوی محیطیافته، به پتری زردرنگ رشد

 چهارجدایه ) 12 ،دست آمدهجدایه به 67از بین  منتقل شدند.

ز فالاریس و جدایه از جو، یک جدایه ا ششگندم،  جدایه از

 به ،های آلودهعنوان نمایندگان نمونه(، بهلولیوم یک جدایه از

  انتخاب و مورد بررسی قرار گرفت.تفکیک منطقه و میزبان، 

 زاییآزمون اثبات بیماری

نژاد و بذور جو رقم کارون در بذور گندم رقم نیک 

خانه کاشته و در داخل گلمتر سانتی 13 قطرهایی بهگلدان

از  داری شدند و پسگراد نگهسانتی درجۀ 25در دمای 

زایی های گندم و جو، آزمون اثبات بیماریشدن بوته دوبرگه

 با دو روش زیر انجام گرفت:

زایی با روش پاششی: الف. آزمون اثبات بیماری

ها در آب مقطر ساعتۀ باکتری24ازکشت  سوسپانسیونی

 810-910با غلظت  درصد 9/0طعام حاوی نمک استریل

های دوبرگی گیاهان تهیه و روی بوته 2لیترباکتری در میلی

پاشیده شد. برای حفظ رطوبت نزدیک به صددرصد، با 

 د.ها پوشانده شهای طلقی روی گلداناستفاده از پوشش

 داری شدند.گراد نگهسانتی درجۀ 25ها در دمای گلدان

ماری یک هفته پس از آلوده سازی شروع یررسی علائم بی

(. ,.2005Mitkowski et al) یافت و تا دوهفته ادامه

2- cfu/ml 
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روش تزریق: سوسپانسیونی ازکشت ب. تلقیح باکتری به

-510مقطر استریل با غلظت باکتری هادر آبساعته باکتری24
 از سرنگ انسولین استفاده لیتر تهیه، و باباکتری در میلی 410

ها در پیدرم برگ گیاهان تزریق شد. سپس گلداناستریل، به ا

داری مدت دو هفته نگهخانه بهگراد در گلسانتی درجۀ 25دمای 

بررسی علائم بیماری سه  (. ,8198Azad and Schaad) شدند

 هفته ادامه یافت. سازی شروع و تا یک از آلوده روز پس

 های بیوشیمیاییآزمون

یوشیمیایی و فیزیولوژیکی های بآزمونبرای  هاجدایه ۀکلی

از  گرم بااستفاده واکنشقرار گرفتند: آزمون  بررسیزیر مورد 

 ،( et al.,Suslow 1982) درصد )وزن به حجم( پتاس سه

 آزمون واکنش فوق (، ,1987Lelliot and Stead) تولید لوان

تولید ، ( ,.1990Klement et al) حساسیت در توتون و فلفل

 ,.Schaad et al) آزنیترات، اوره گاز از گلوکز، احیای

های ز، آزمونوراکاکننده از سءآزمون تولید مواد احیا(، 2001

زمینی(، هیدرولیز  های سیب، پکتیناز )لهانیدن ورقهکاتالاز

 Lelliot and) 80ینئسکولین، تولید ایندول، هیدرولیز توا

1987Stead, ،) تولید گاز  و آرژینین دهیدرولاز هایآزمون

 ,.Schaad et al) سیستئین ه وپپتون فیدهیدروژن از آبسول

آزمون توانایی استفاده از منابع  .انجام گردید (،2001

 و هاآمینه، نمک آلی، اسیدهای کربوهیدراتی )قندها، اسیدهای

آیر  ۀاز محیط پای عنوان تنها منبع کربن بااستفادهاسیدهای آلی( به

گرم  2/0ورپتاسیم، گرم کلر 2/0آمونیوم،  گرم فسفات یک[

 6/1بلو  تیمول لیتر از محلول برممنیزیم، یک میلیسولفات

مقطر  لیتر آب گرم آگار خالص و یک 12به حجم(،  درصد )وزن

(2/7=pH)[ ارزیابی شد ،روز 10تا  ،انجام گرفت و نتایج روزانه 

(1983Fahy and Hyward, .) منابع کربنی با روش  همۀ

سترون و به  روز متوالی( سهجوشاندن در  دقیقه 15تندالیزاسیون )

 Schaad) درصد به محیط پایه اضافه گردید 5/0غلظت نهایی 

2001et al., .) جدایۀ ایرانی  سهها از جهت ارزیابی نتایج آزمون

شناسی های بخش بیماریشده از کلکسیون باکتریتهیهاستاندارد 

کاهش  استفاده شد. جهت لانف بلژیک، گیاهی دانشگاه لوون

 بار تکرار گردید. ها سهزمایشخطای آزمایش، کلیۀ آ

 در هایههای محلول سلولی جداالکتروفورز پروتئین

 )PAGE -SDS(آمیداکریلپلی ژل

جدایه از گندم،  چهار) جدایۀ ایرانی 12در این آزمایش  

جدایه از جو، یک جدایه از فالاریس و یک جدایه از  شش

 دارد با یکدیگر مقایسه شدنداستانجدایۀ  سه و (لولیوم

(1996Alizadeh et al., ; 1970Laemmli,  .) یک

تهیه  ،مقطر آبلیتر از سوسپانسیون غلیظ هر جدایه در میلی

لیتر میلی یکمیکرولیتر بافر استخراج پروتئین ) 200 سپس و

 دودسیل میکرولیتر گلیسرول، سدیم 500بافر ژل بالا، 

میکرولیتر 100بلو،  فنل برممیکرولیتر  20-40، %2سولفات 

دقیقه  5مقطر( به آن اضافه و  آب لیترمیلی 10مرکاپتواتانل، 

های محلول جوش حرارت داده شد تا پروتئین در آب

 درصد پلی از تهیۀ ژل ده ها آزاد شوند. پسباکتری

های پروتئینی با نمونه، ) ,1970Laemmli( آمیدآکریل

گرفت و در شدت جریان ها قرار سرنگ هامیلتون در چاهک

ساعت قرار  3تا  5/2مدت ، به100آمپر و ولتاژ میلی 20حدود 

گاه ژل در داخل محلول متانول، آب و گرفت. آن

 درصد کومازی 1/0 ، حاوی(1: 5: 5 اسیداستیک )به نسبت

سپس با محلول متانول،  آمیزی شد.ساعت رنگ12مدت بلو به

شو و برای تثبیت شست (،1: 5: 5)به نسبت استیک آب و اسید

عکس از  ۀاز تهی درصد قرار گرفت. پس7در اسیداستیک 

 .شد ها بایکدیگر مقایسهها، الگوی باندهای جدایهژل

 rep-PCRآزمون 

تـفاده   PCR-repش ها از واکنجدایه یکژنتیبرای بررسی تنوع  اس

ــد.  ــنشـ ــرای ایـ اـی بـ ــ ــور از آغازگره R1BOXA :′5- منظـ

'3-CGCTGACGCAAGGCGAGTACGC ،: R1ERIC

3-ATGTAAGCTCCTGGGGATTCAC-5′ 2 : وERIC

'3-AAGTAAGTGACTGGGGTGAGCG -′5 استفاده شد 

(1991; Versalovic et al., 1994Versalovic et al., .) 
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 واکنش شده،استخراج 1ایاندیاز سنجش کمیت پس 

ا حجـم  با اسـتفاده از دستگاه ،آرسیپی  25نهـایی ترموسـایکلر بـ

، 2MgClمیکرولیتر  X10 ،5/1میکرولیتر بافر  5/2میکرولیتر )شامل 

آغازگرها با  یک از، یک میکرولیتر از هرdNTPمیکرولیتر  5/0

مراز ای پلیانمیکرولیتر آنزیم دی 2/0پیکومول،  10غلظت 

میکرولیتر آب مقطر دوبار  3/16ای و انمیکرولیتر دی 2، 2تک

 .)et al., Louws 1994( مونه، انجام شدسترون(، برای هر ن

یم ژل آگارز یک  آرسیپیدرصـد تهیـه و محصـول  ونـ

ه  شـده از شـرکت )تهیـه یبـاز کیلـو جفـتسه  همـراه مـارکربـ

Fermentas) مدت دو ساعت در ها بارگذاری و بهدر چاهک

ا الکتروفورز شد. پس 75ولتاژ  از  اسـتفاده از اتمام الکتروفـورز بـ

. برداری شداز ژل عکس Gel documentation دسـتگاه

ها براساس وجود یا عدم وجود باند ماتریس تشابه ژنتیکی جدایه

از  استفاده و با 2.2version . NTSYSpcافزار تعیین، و با نرم

ای برای محاسبه شد. تجزیۀ خوشه 3تشابه جاکارد ضریب

 یانگین حسابی جفتم"از بررسی  ها بااستفادهبندی جدایهگروه

 انجام شد. )UPGMA( "وزنهای غیرهمگروه
 

 نتایج

 عامل بیماری یجداساز

 قطر یک تا دو رنگ زرد و بههایی بهساعت کلنی72از  پس

 تک. ندمشاهده شد غذایی آگارمتر در پتری حاوی محیط میلی

، )مانند زرد های فنوتیپی جنس زانتوموناسبا ویژگی ییهـاکلنی

 (.1)جدول  شد سازیو خالص جدا، (بودن و لعابی یگنبد گرد،

 هاجدایه آزمون اثبات بیماریزایی

داد که  دو روش تزریق و پاششی نشان باکتری به تلقیح

سازی  های گندم، لولیوم و فالاریس توانایی آلودهجدایه

نژاد( و جو )رقم کارون( را دارند. علائم در رقم نیک) گندم

چهار تا هفت روز از زمان  از گذشت روش پاششی پس

                                                 
1  - DNA 

2- Taq DNA Polymerase 

سوخته در سطح برگ صورت نقاط ریز آبکوبی، بهمایه

تدریج ها آغاز و بهظاهر شدند. بروز این نقاط، از نوک برگ

از  ها پسروی کرد، این لکهها پیشسمت قاعدۀ برگبه

ها و یا نوارهای صورت لکهپیوسته و به همچندروز به

(. در روش 1د )شکل سوخته گسترش یافتنزردرنگ آب

-از دو روز در محل تزریق به تزریق، علائم بیماری پس

تدریج به بافت ها بهسوختگی ظاهر شد. این لکهصورت آب

داد اطراف محل تزریق گسترش پیدا کرد. نتایج آزمون نشان

های جو در هر دو حالت پاششی و تزریق، که تمامی جدایه

های جو )جو کارون( وتهتنها باعث بروز علائم بیماری روی ب

( توانست گندم 5BKRهای جو )از جدایه شدند و تنها یکی

(. علائم روی جو کارون 2نژاد را نیز آلوده کند )جدول نیک

( a-1های گندم )شکل ( مشابه علائم روی بوتهb-1)شکل 

ها روی جو بیشتر از گندم بود. در این بود، تنها کشیدگی لکه

تر از روش تزریق، سریعکوبی بها مایهمورد نیز ظهور علائم ب

 روش پاششی بود.کوبی بهظهور علایم با مایه

 های بیوشیمیاییآزمون

 منفی و کاتالاز منفـی، اکسـیداز گـرم هاجدایهتمامی 

هـوازی،  رشـد ، قادربهزانتومونادین ۀدانـرنگدارای  مثبت،

و  3های بیوشیمیایی )جدولبراساس نتایج آزمون بودند.

نسبت  X. translucensها به گونۀ ( تمامی جدایه2شکل

 هاهای جو و بقیۀ جدایههایی نیز بین جدایهداده شدند. تفاوت

های جو قادر به تنها جدایه. (4و  3های )جدولداشت  وجود

لاکتوز و هیدرولیز لسیتین و نشاسته بودند. از  استفاده

های جو شدیدتر و تولید لعاب در جدایه 80هیدرولیز توئین

 .(2شکلو  4و  3های جدول)شد ها مشاهده از سایر جدایه

 هاجدایههای محلول الکتروفورز پروتئین

مشابهی باندی الگوی دارای  محلول نیپروتئ نظراز ها جدایه 

 (.3های استاندارد نیز تمایزی نداشتند )شکل بودند و با جدایه

3  - coefficient Jaccard's 
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 PCR-Repآزمون 

 17و  15تکثیر تیب قادر به ترهب ERICو  BOX آغازگرهای

باز جفت 5000تا  200های تقریبی بین مشاهده در اندازه باند قابل

ای باندهای تولیدشده از محصول وتحلیل مقایسه تجزیه بودند.

طور ها، برای هریک از آغازگرها، بهآر ژنوم کلیۀ جدایهسیپی

ف قرار داد: های مختلگروهشرح زیر، درها را، بهجداگانه، جدایه

 ERICالف. آغازگر 

از این آغازگر، کلیۀ براساس مقایسۀ باندهای حاصل 

 درصد به دو گروه تقسیم شدند. 84ها در سطح تشابه جدایه

های گندم، فالاریس، لولیوم و گروه اول شامل تمامی جدایه

های جو در گروه دوم جای یک جدایۀ جو است. بقیۀ جدایه

 در 923UPBو  922UPBایۀ استاندارد گرفتند. البته دو جد

در گروه دوم قرار  906UPB جدایۀ استانداردو  گروه یک

درصد به پنج و در  94سطح تشابه ر گرفت. این دو گروه د

گروه تقسیم شدند. سه  درصد به شش زیر 99سطح تشابه 

شرح زیر هایی بهزیرگروه متعلق به گروه اول، شامل جدایه

)جدایۀ  10WKEO : هایجدایه : شامل1است: زیرگروه 

 -)جدایۀ چچم کرمان  8LKEO ارزوئیه(، –گندم کرمان 

ارزوئیه( است.  -)جدایۀ فالاریس کرمان  9FKEOوارزوئیه( 

 -)جدایۀ گندم فارس  2WFBهای: جدایه : شامل2زیر گروه 

 (،یاریاله -کرمانشاه  )جدایۀ گندم 3WKAبیضاء(،

1DWF ( و _جدایۀ گندم فارس )5دردوزنBKR 

 922UPBهمراه به آباد(رستم -)جدایۀ جو کرمانشاه 

 (..undulosa pv. X. tاستاندارد  جدایه -)جدایۀ کرمان 

 
 

 های مورد استفاده در این تحقیقجدایه -1جدول 
Table 1. Bacterial isolates used in this study 

aStrain name Isolation location Host Reference 
WFD1  (Fars – Droodzan)  Wheat This study 

WFB2 Fars - Beiza  Wheat This study 
BFB2 Fars - Beiza  Barley This study 

WKA3 Kermanshah - Allahyari  Wheat This study 
BKA4 Kermanshah - Allahyari  Barley This study 

BKR5 Kermanshah - Rostamabad  Barley This study 
BKEO6 Kerman-Arzooieh  Barley This study 

BKEO7 Kerman-Arzooieh  Barley This study 
LKEO8 Kerman-Arzooieh  Lolium This study 

FKEO9 Kerman-Arzooieh  Phalaris This study 
WKEO10  Kerman-Arzooieh  Wheat This study 

BKEJ11 Kerman-Jiroft  Barley This study 

UPB906 Standard strain 
Xanthomonas translucens pv. translucens 

Barley Alizadeh et al., 1995 and 1997 

UPB922 Standard strain 
Xanthomonas translucens pv. Undulosa Wheat Alizadeh et al., 1995 and 1997 

UPB923 Standard strain 
Xanthomonas translucens pv. undulosa Wheat Alizadeh et al., 1995 and 1997 

a: The isolates of Wheat, Barley, Phalaris and Lolium begin with W, B, F and L., respectively. The rest of the letters are 

related to the place of collection: Fars (F), Kermanshah (K), Kerman (KE) provinces, and the locations: Beiza (B), Doroodzan 

(D), Allahyari (A), Rostamabad (R) Arzooieh (O) and Jiroft (J). WFD1 (Fars - Droodzan wheat strain), WFB2 (Fars - Beiza 

wheat strain), BFB2 (Fars - Beiza barley strain), WKA3 (Kermanshah - Allahyari wheat strain), BKA4 (Kermanshah - 

Allahyari barley strain), BKR5 (Kermanshah - Rostamabad barley strain), BKEO6 (Kerman-Arzooieh barley strain), BKEO7 

(Kerman-Arzooieh barley strain), LKEO8 (Kerman-Arzooieh Lolium strain), FKEO9 (Kerman-Arzooieh Phalaris strain), 

WKEO10 (Kerman-Arzooieh wheat strain), BKEJ11 (Kerman-Jiroft barley strain), UPB: “Unité de Phytopathologie” 

Bacterial Collection, UCL, Louvain-la-Neuve, Belgium; UPB923 (X. t. pv. undulosa standard strain from Kerman),UPB922 

(X. t. pv. undulosa standard strain from Kerman) and UPB906 (X. t. pv. translucens standard strain from Kerman). 
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شروع آلودگی  و (aدر برگ گندم ) سوختهرنگ سبزتیره و آبهای کوچک بهلکه شروع بروز علائم با ظهور -1شکل 

 (cسوخته در برگ گندم )های آبپیوستن نقاط و ایجاد لکه هم(، بهbسوخته در برگ جو )های آبو لکه از نوك برگ
Figure 1. Symptoms begin with the appearance of small dark green spots on the wheat 

leaf (a) and the beginning of infection from the leaf tip and water-soaked spots on the 

barley leaf (b). Joining these spots and creating water-soaked spots in wheat leaf (c) 

 

 

 X. translucensختلف باکتری های مهای گندم و جو به جدایهواکنش بوته -2جدول 
Table 2. Wheat and barley seedlings reaction to different X. translucens isolates 

*Strain name Infection of wheat Infection of barley 
WFD1 + + 

WFB2 + + 

WKA3 + + 

LKEO8 + + 

FKEO9 + + 
WKEO10  + + 

BFB2 - + 

BKA4 - + 

BKR5 + + 

BKEO6 - + 

BKEO7 - + 

BKEJ11 - + 

* See the footnote of Table 1 for the names of the isolates. 
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 از جو، گندم، فالاریس و لولیوم X. translucensهای مختلف خصوصیات بیوشیمیایی و فیزیولوژیکی جدایه -3جدول 

Table 3. Biochemical and physiological characteristics of different isolates of X. translucens 

from barley, wheat, Phalaris and Lolium 

Testa Wheat 

strains 

Barley 

strains 
Test 

Wheat 

strains 

Barley 

strains 

Gram reaction Negative Negative Indole - - 

Aerobic growth Aerobic Aerobic Salicin - - 

Fluorescent pigment - - Cellobiose + + 

Xanthomonadin + + Fructose + + 

Oxidase - - Lactose _ + 

Gelatin hydrolysis + + Galactose (+)  + 

Starch hydrolysis - +-  Trehalose + + 

Protease + + Maltose + + 

Mucoid growth on GYCA + + Mannitol - - 

Catalase + + Melibiose - - 

Pectinase - - Arabinose + + 

Slime + + Di-Mannose + + 

Aesculin hydrolysis + + Rhamnose - - 

Arginine dihydrolase - - Xylose + + 

Hydrolysis of Tween 80 )+( + Arabitol + + 

Hydrogen sulfide 

production from cystein 
+ + Tartrate - - 

Litmus milk Alkaline Alkaline Acetate + + 

Lecithinase - + Citrate + + 

Urease - - Lactate + + 

DNAse - - Inulin - - 

Nitrate reduction - - Adonitol - - 

Casein hydrolysis + + Dulcitol - - 

Asparagine - - Meso-

Inositol 
- - 

MR-VP - - Sorbitol - - 

a - Presence (+) or absence (-) of substance in all isolates, also use (+) or non-use (-) of the substance by all isolates, 

starch hydrolysis by 50% of isolates (- +), weak hydrolysis or poor use of the substance (+ in parentheses) 

 
)جدایۀ UPB923: شامل جدایۀ استاندارد 3یرگروه ز

(. X. t. pv. undulosaجدایه استاندارد  -کرمان 

 BKR5شود، تنها یک ایزولۀ جو طورکه مشاهده میهمان

سازی که قادر به آلوده آباد(،رستم -)جدایۀ جو کرمانشاه 

گروه قرار گرفته  گندم و جو بود، نیز در زیرگروه دوم این

م این نیز در زیرگروه دو UPB922است. جدایۀ استاندارد 

که ایزولۀ استاندارد گروه واقع شده است. درصورتی

UPB923 درصد(  93تشابه حدود تر )با ضریبای بیشبا فاصله

گروه دو نیز  .صورت جداگانه در گروه اول قرار گرفته استبه

شرح زیر تقسیم بهدرصد به سه زیرگروه  99در سطح تشابه 
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های: هشده است: زیرگروه اصلی گروه دوم شامل جدای

BKEO7  ارزوئیه(،  -)جدایۀ جو کرمانBKEJ11 

)جدایۀ جو  BKA4 جیرفت( و -)جدایۀ جو کرمان 

)جدایۀ جو  BKEO6است. جدایۀ  الهیاری( -کرمانشاه 

تر نسبت به بقیه )درسطح با شباهتی کم ارزوئیه( -کرمان 

ها فاصله گرفته است. ایزولۀ درصد( از آن 91تشابه 

 94یز با کمی فاصله )در سطح تشابه ن UPB906استاندارد 

 بالا(. - 4درصد( نزدیک این گروه قرار گرفته است )شکل 
 :BOXب. آغازگر 

تر و عمدتا در ها را همگناین آغازگز توانست جدایه 

درصد و پنج گروه در سطح  84دو گروه با ضریب تشابه 

 هایدرصد تقسیم کند. با این آغازگر کلیۀ جدایه 99تشابه 

همراه به 922، فالاریس و لولیوم و جدایه استاندارد گندم

BKR5آباد(، در یک زیرگروه ، جدایۀ جو کرمانشاه )رستم

)جدایۀ  WFB2های: اند. این گروه شامل جدایهقرار گرفته

 -)جدایۀ گندم کرمانشاه  WKA3بیضاء(،  -گندم فارس 

ارزوئیه (،  –)جدایۀ گندم کرمان  WKEO10الهیاری(، 

LKEO8  ارزوئیه(،  -)جدایۀ چچم کرمانFKEO9 

)جدایۀ گندم  WFD1ارزوئیه(،  -)جدایۀ فالاریس کرمان 

-رستم -)جدایۀ جو کرمانشاه  BKR5دردوزن( و _فارس 

جدایه استاندارد  -)جدایۀ کرمان  UPB922همراه به آباد(

X. t. pv. undulosa بود. تنها ایزولۀ استاندارد )

UPB923  ایه استاندارد جد -)جدایۀ کرمانX. t. pv. 

undulosaای جداگانه قرار گرفته است. بقیۀ ( در خوشه

 -)جدایۀ جو کرمان  BKEO7های جو شامل:جدایه

جیرفت(،  -)جدایۀ جو کرمان  BKEJ11ارزوئیه(، 

BKA4  الهیاری( و  -)جدایۀ جو کرمانشاهBFB2  جدایۀ(

 بیضاء(، در گروه دوم قرار گرفتند و نحوۀ -جو فارس 

های مختلف تقریبا مشابه ها در زیرگروهقرارگیری آن

  پائین(. - 4است )شکل  ERICبندی آغازگر گروه

 بحث

 جدایه، 68 ازنمایندگیبه جدایه دوازده بررسی این در

 مولکولی و زاییبیماری شناسایی، مختلف هایآزمون و انتخاب

مشخص شد  زایییماریآزمون ب در .گرفت صورت هاآن روی

قرار  یزبانیم ۀها در دو گروه مجزا ازلحاظ دامنیهکه جدا

گندم و جو  یهابوته یساز لودهآقادر به  یگروه .گیرندیم

 را آلوده کردند. جو یهاتنها بوته یگرد یبودند و گروه

 متعلق یعوس یزبانیمۀ با دامن یهایهجدا یزبانی،مۀ براساس دامن
 

 

 .Xو  X. translucens pv. translucensهای بیوشیمیایی و فیزیولوژیکی متمایزکننده پاتووارهایآزمون -4جدول 

t. pv. undulosa 
Table 4. Biochemical and physiological tests differentiate X. translucens pv. translucens from X. 

t. pv. undulosa pathovars. 

   

P
ath

o
g

en
ic o

n
: 

 

L
ecith

in
ase 

 L
acto

se 

S
lim

e p
ro

d
u

ctio
n

 a 

H
y

d
ro

ly
sis o

f  

T
w

een
 8

0
 b 

S
tarch

 h
y

d
ro

ly
sis 

N
aC

l %
 

O
rig

in
al H

o
st 

P
ath

o
v

ar n
am

e 

wheat Barley 

- + + + + ++ + 3-3.5 Barley hordei 

+ + - - ++ + - 2-2.5 Wheat undulosa 

a= Low (+) and high (++) amount slime production. b=Weak T80 (+) hydrolysis [production of a narrow 

(ca. 1.5 mm wide) zone of precipitate around the colonies], strong (++) T80 hydrolysis [production of a 

large (2 - 3.5 mm wide) zone of small white crystals of precipitate around the colonies]. 
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 .X. t. pvو  X. translucens pv. translucensهای نمایندۀ پاتووارهایواکنش جدایه -2شکل 

undulosa های بیوشیمیایی و فیزیولوژیکی: از آزمونبه برخیa ) جدایۀ جو )راست(، نسبت تولید لعاب در

های های جو )راست( و عدم استفاده در جدایهاستفاده از قند لاکتوز در جدایه( b، به جدایۀ گندم )چپ(

هیدرولیز لسیتین توسط جدایۀ جو و تولید رسوب در اطراف کلنی )پایین( و عدم هیدرولیز ( c، گندم )چپ(

های توسط جدایۀ جو )وسط( در مقایسه با جدایۀ 80ئینهیدرولیز تو( d، لسیتین توسط جدایۀ گندم )بالا(

( f، های گندم )چپ(، جو )وسط( و شاهد )راست(هیدرولیز اسکولین توسط جدایه (e، گندم )دوطرف(

 هیدرولیز نشاسته توسط سه جدایۀ جو پس از سه هفته

Figure 2. X. translucens pv. translucens and X. t. pv. undulosa pathovars reaction to 

some biochemical and physiological tests: a) Slime production in barley isolates 

(right), compared to wheat isolates (left), b) Lactose utilization in barley (right) and 

negative reaction in wheat isolates (left), c) Lecithin hydrolysis by barley isolate and 

sediments production around the bacterial colony (bottom) and lack of lecithinase in 

wheat isolate (top), d) Tween 80 hydrolysis in barley (middle) compared to wheat 

isolates (bilateral), e) Esculin hydrolysis by wheat (left) and barley (middle) isolates 

and control (right), f) Starch hydrolysis by three barley isolates after three weeks 
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 ۀجدایهای گندم و جو و یک از جدایهبرخیالگوی باندهای پروتئینی  -3شکل 

)جدایۀ گندم  WKEO10،ارزوئیه( -)جدایۀ جو کرمان  BKEO7 :استاندارد

)جدایۀ  UPB922،جیرفت( -)جدایۀ جو کرمان  BKEJ11ارزوئیه (، –کرمان 

 (X. t. pv. undulosaاستاندارد 
Figure 3. Pattern of protein electrophoresis bands of some wheat 

and barley isolates and a standard strain: BKEO7 (Kerman-

Arzooieh barley strain), WKEO10 (Kerman-Arzooieh wheat 

strain), BKEJ11 (Kerman-Jiroft barley strain), UPB922 (X. t. pv. 

undulosa standard strain) 

 

که فقط جو  یگر،گروه دهای جدایهو  X. t. pv. undulosaبه 

نظر  . بههستند X. t. pv. translucensبه  متعلق کردند،را آلوده 

 یهابوته توانست که (،BKR5) جو هایدایهاز جیکی رسد یم

جو  ۀمزرعبه  اطراف، ۀآلوده کند، از مزارع گندم آلود نیز گندم را

تری است، وسیع یزبانیمۀ دامنو از آنجا که دارای  منتقل شده است

 یجبا نتا یهفرض ین. اکندآلوده نیز جو را  یاهانگ استتوانسته 

در پاتووار  راشده، که آن انجام یهاآزمون یراز سا حاصل

undulosa کوبیمایه انجام با. رسید اثبات داد، بهقرار می 

 مانند فیزیکی موانع بردن برای ازبین)تزریق  روش دو با گیاهان،

 یاد فیزیکی موانع برای حفظ)پاشش  و اپیدرم( و کوتیکول

 .شد نتایج، حاصل صحت از کافی اطمینان شده(،

تفاوت  یزیولوژیکیو ف یوشیمیاییب یهادر آزمون گرچها      

 تا هاآزمون از برخیها مشاهده نشد، اما جدایه یانم یادیز

 یکدیگر از پاتووار دو این ساختن متمایز به قادر ایاندازه

 استفاده. اندشده ذکر 4 جدول در که هاییآزمون مانند. بودند

 یدرولیز)ه لیپاز و لسیتیناز هایآنزیم فعالیت لاکتوز، قند از

 یلعاب رو یدتول زانیطعام و م تحمل نمک ، قدرت(80ینتوئ

 یساکارز، موارد یاگلوکز  یدارا ییغذا کشت آگاریط مح

ی این دو هایهجدا ینب یز،تما یجاددر ا یاهستند که تا اندازه

 های فنوتیپیالبته نتایج آزمون .کنندیکمک م پاتووار،

 ینا .یستندن یکاف شده ی یادپاتووارها یکتفک یبرا ییتنهابه

 دو پاتووار ینا یکدر تفک یزقبلا ن ییوشیمیایب یهاتفاوت

 ,Alizadeh and Rahimian) مشاهده شده بود مشاهده

1989; Alizadeh et al., 1995b). 
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 .X. translucens pvهای نمایندۀ پاتووارهایای جدایهاندی rep-PCRنقوش الکتروفورز محصول  -4شکل 

translucens  وX. t. pv. undulosa  از نقاط مختلف ایران توسط آغازگرERIC  چپ بالا( و( BOX دندروگرام )چپ پائین(

با استفاده از نقوش  X. t. pv. undulosaو  X. translucens pv. translucensهای نمایندۀ پاتووارهای بندی جدایهگروه

-برای نام جدایه .UPGMA)چپ پائین( و روش BOX  )چپ بالا( و ERICازگر توسط آغ rep-PCRروز محصول والکتروف

 مراجعه شود. 1ها به زیرنویس جدول 
Figure 4. Rep-PCR fingerprinting patterns of genomic DNA of X. translucens strains from different 

geographic regions of Iran generated by, ERIC (Top left) and BOX (bottom left) primers. 

Dendrograms illustrating the grouping of X. translucens Pvs. translucens and undulosa 

representative isolates using Rep-PCR fingerprinting patterns of genomic DNA by UPGMA using 

ERIC (Top left) and BOX (bottom left). See the footnote of Table 1 for the names of the isolates. 

 

محلول  یهاینالکتروفورز پروتئ مربوط به یباندها پروفایل

 ینروشن و واضح ب یزینتوانست تما ،در این تحقیق ،هایهجدا

 ژل باندهای ینب تمایزاتی در گذشته اگرچهکند.  یجادها اآن

 حتی و مختلف هایجدایه محلول هایپروتئین الکتروفورز

) et al., Alizadeh بود شده معین آنها سلولیغشای  پروتئین

 این در استفاده مورد ژل غلظت این احتمال وجود دارد. 1996(
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 باندهای آشکارسازی عدم باعث(، بود درصد ده)که  مطالعه

 ژل با گذشته در که باشد، هشد پاتووارها بین کنندۀتفکیک 

 Alizadeh and) بودند شده نمایان درصد12 امیدآکریلپلی

1996et al., Alizadeh ; 1989Rahimian, .) 

 وم تمامنای تکراری در ژهترادف جاکهاز آن

ای هقطعات این ترادف ازتعدادی  و د داردوجوا همیسناگارومیکر

 وراین زا ؛است شدهدا پی اهباکتریبسیاری از وم نتکراری در ژ

های مقایسه و تعیین جایگاه ژنتیکی شاخصبهترین ز ای یک

) et Rademaker هستندای تکراری هترادفها، هریک از آن

)2006 al., .ای تکراری در هترادف کرد دقیق اینعملرچند ه

در  ندنتوامیا هاما این ترادف ،یستنص شخا مهتوکاریووم پرنژ

 .دنشورفته گکار به هامیسناگارومیکر ییکتنژ مطالعات مختلف

: ایهترادفاند ازعبارت ای تکراریهاین ترادفاز هوادنسه خا

REP (Repetitive extragenic palindromic ،) تا  35شامل

 ERIC (Enterobacterialی اهترادفباز، جفت 40

consensus repetitive intergenic)   127تا  124شامل 

جاکه توالی آنازباز. جفت 154شامل  BOX دفتراباز و جفت

های ژنتیکی مشابه، های تکرارشونده در بین گروهاین ترادف

بین دو شونده  های تکرارترادفتشابه یکسان است؛ لذا هرچه 

هم بهدو ازلحاظ ژنتیکی و تکاملی  تر باشد، آنمیکروارگانیسم کم

توان براین می. بنا) et al.,Rademaker 2006( تر هستندنزدیک

های یک گونۀ های تکرارشونده در باکتریبا مقایسۀ این ترادف

ها را مشخص نمود. معین، میزان تشابه )نزدیکی یا دوری( آن

 .اندبرای تکثیر این نواحی طراحی شده BOX و ERICپرایمرهای 

 PCR-repهای آزمون دست آمده،براساس نتایج به

ای خل هر پاتووار را تا اندازههای داها و تنوعتوانست تفاوت

-گرفته با این آزمون های صورتبندینمایان کند. هرچند گروه

میزبانی پاتووارها رابطه و همبستگی بالایی را نشان داد.  ها با دامنۀ

داد که تنوع  نشان BOXو  ERIC آغازگراستفاده از هر دو 

ها در ی آنمیزبان شدت با نوع پاتووار و دامنۀ ها بهژنتیکی جدایه

میزبانی و  های اولیه برحسب دامنۀبندیارتباط است و گروه

ها، که گرفته است. در برخی از گروه ها صورتپاتووار آن

هایی با هرکدام نماینده یک پاتووار معین هستند، زیر گروه

دهندۀ تفاوت و تنوع  تر نیز ظاهر شد، که نشانسطح شباهت بیش

تغییر  ین هر گروه )یا هر پاتووار( است.ژنتیکی، هرچند ناچیز، در ب

علت تواند بهبیمارگر می های یـکها و جمعیتو تنوع در گروه

در  ،تغییرات ژنوتیپی )شامل جهش، نـوترکیبی درمحتوای ژنومی

مهاجرت از  پاسخ به تغییر شرایط محیطی یـا کشـاورزی( و یـا

نظر به. ) et al.,Ochiai 2000( دیگر باشد ۀمنطق ای بهمنطقه

های وهوایی کشور، تنوع و گوناگونی میزبان رسد تنوع آبمی

در ایران، قدمت طولانی حیات و سابقه  گندمیانمتعدد از خانواده 

از وحشی و اهلی  اعم، های مختلف گرامینهکهن زندگی گونه

آن، مانند ارقام مختلف گندم و جو در نقاط مختلف کشور و 

باکتریایی نواری غلات با میزبانانشان،  تعامل دیرباز عوامل بیماری

ها و تغییرات ژنتیکی دراین فرصت مناسبی را برای انواع جهش

ها، شرایط بیمارگر ایجاد کرده است تا بتواند خود را با انواع میزبان

  های مختلف وفق دهد.وهوایی و محیط آب

تنوع ژنتیکی پاتووارهای عامل بیماری نواری گندم و جو 

، در گذشته نیز مورد بررسی دقیق قرار گرفته است. در ایران

، RFLP با استفاده از تکنیکای گسترده، مطالعه درکه طوریبه

گندم و جو از نقاط مختلف کشور، به  تعداد زیادی جدایۀ

بندی . این تقسیمشدندشش زیرگروه در سه گروه مجزا تقسیم 

ی مختلف ووارهاتمیزبانی و براساس پا نیز در چارچوب دامنۀ

این  (. et al.,Alizadeh 1997) گرفته است صورت

از آن با  هایی است که قبلبندیتر از گروهبندی کاملگروه

استفاده از الکتروفورز پروتئین محلول و پروتئین غشای سلولی 

 ,Alizadeh and Rahimian) ها، به دست آمده بودجدایه

al.,  etAlizadeh ; 1995b et al.,Alizadeh ; 1989

 های قبلی انجامبندیحاضر موید گروه نتایج تحقیق (.1996

 های ایرانی این باکتری است.شده روی جدایه

برای بررسی و  BOXو  ERICاستفاده از آغازگرهای 

یکی عنوان به Xanthomonasهای متعدد جنس ردیابی استرین
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 ,et al.,Louws ) های مناسب معرفی شده استاز روش

 PCR-BOX هایآزمون حاصل ازنتایج ساس برا. (1994

گروه  چهاراز  در بیش X. translucensتووارهای گونۀ پا

د، که سه گروه آن مربوط به عوامل نشوژنومی پراکنده می

است. گروه اول  "هاپژمردگی باکتریایی گرامینه"بیماری 

 ، گروه دوم شامل دو استرین ازgraminisار وشامل پاتو

گروه سوم  و arrhenatheriار وو پاتو scereali پاتووار

است.  poae ،phleipratensis ،phleiارهای وشامل پاتو

در این مطالعه کلیۀ پاتووارهای مهم عامل بیماری باکتریایی 

اند، که شامل نواری غلات در گروه چهارم قرار گرفته

 هستند translucensو  undulosa ،secalisارهای وپاتو

)2005 ,et al.Rademaker ( . ،بنابراین، در این مطالعه

امکان تفکیک و تمایز بین پاتووارهای عامل این بیماری 

که در مطالعۀ حاضر نه تنها این حاصل نشده است. درصورتی

اند، بلکه تمایزات و پاتووارها از یکدیگر تفکیک شده

 هایی در داخل هر پاتووار نیز نمایان شده است.تفاوت

 ,Alizadeh and Rahimian) بلیازآنجاکه مطالعات ق

; 1995b et al.,Alizadeh  ;1995a et al.,Alizadeh ; 1989

7199 et al.,; Alizadeh 1996et al., Alizadeh ،) 

از آن انجام شده است  که پس هاییو نیز بررسی تحقیق حاضر

های و هنوز نتایج آن منتشر نشده است، همین تنوع را در جدایه

رسد تغییر زیادی ازنظر نظر میلذا به اخته است،ایرانی نمایان س

های ژنتیکی در عامل این بیماری در کشورمان در طول سال

اخیر، صورت نگرفته است و پاتووار و یا نژاد جدیدی نیز از این 

بیماری وارد کشور نشده است. شیوع گستردۀ بیماری باکتریایی 

خاطر شرایط بهتواند عمدتا های اخیر، مینواری غلات در سال

گندم و جو در کشت  متداول و تحتمحیطی و واکنش ارقام 

-های متنوعتر با جدایهکشور، باشد. البته انجام مطالعات گسترده

های جدید و تر از نظر جغرافیایی و میزبان، با استفاده از روش

تری از این های بیشتواند ابعاد و جنبهتر مولکولی، میپیشرفته

شن و نمایان سازد و تنوع ژنتیکی پاتووارهای موضوع را رو

 تر از قبل تعیین کند.عامل این بیماری را در کشور بهتر و کامل

 

 گزاریسپاس

های گیاهی موسسۀ تحقیقات از بخش تحقیقات بیماری

گیاهپزشکی کشور به خاطر فراهم نمودن امکانات مالی و 

قاسمی و همچنین از آقای مهندس ابوالقاسم تجهیزاتی لازم 

 شود.تشکر و قدردانی می ،های علمیارائۀ راهنمایی جهتبه
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Abstract 
Background and Objectives 

Bacterial leaf streak of cereal was first reported from wheat and barley in the early twentieth 

century. This disease was observed in wheat and barley fields of Kerman province in 1987 

and then isolated and identified from infected wheat and barley in different provinces of Iran, 

as Xanthomonas translucens pv. undulosa and X. t. pv. translucens respectively. In recent 

years, this disease became epidemic in Iran. For this reason, it was necessary to re-examine 

once again the different characteristics of the causal agents of this disease in different regions 

of Iran to determine if there is any possible genetic modification in these bacteria. 
Materials and Methods 

The phenotypic and genetic diversity of 12 bacterial strains isolated from wheat and barley 

(four isolates from wheat, six isolates from barley, one isolate from Phalaris sp. and one 

isolate from Lolium sp.) originated from Kerman, Kermanshah, and Fars provinces was 

studied. These isolates (selected from 67 isolates) were compared with three ancient Iranian 

standard strains (obtained from Unité de Phytopathologie, UCL, Louvain-la-Neuve, Belgium). 

The strains' pathogenicity test was performed on wheat and barley seedlings by spraying and 

injection methods. Then, the biochemical and physiological characteristics and SDS-PAGE 

profiles of the whole cell proteins of isolates were examined. Finally, using rep-PCR by BOX 

A1R, ERIC 1R, and ERIC 2 primers, the genetic diversity of isolates was performed. 
Results 

All strains were Gram, oxidase, and urease negative, and catalase positive. All strains 

produced xanthomonadin pigment. The strains could produce hydrogen sulfide from cystine 

and peptone. Negative results were obtained for arginine dihydrolase, urease, starch 

hydrolysis, nitrate reduction, acetoin and indole production, and methyl red reaction. All 

isolates produced acid from cellobiose, fructose, galactose, di-mannose, arabinose, xylose, 

trehalose, arabitol, but not from salicin, mannitol, melibiose, rhamnose, dulcitol, sorbitol, and 
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mesoinositol. They utilized acetate, citrate, and lactate but not d-tartrate and inulin. Only 

barley isolates could utilize lactose and hydrolyze lecithin and starch. There are no 

discriminating bands among PAGE profiles of wheat, barley, and standard strains. Genomic 

fingerprinting of isolates was performed, and the data were analyzed using NTSYS V 2.2 

software and the UPGMA cluster analysis method. All isolates of wheat, Phalaris sp., Lolium 

sp. and one isolate from barley along with UPB922 standard strain were formed one group 

consists of three subgroups. Isolates of this group could infect wheat and barley plants. The 

rest of barley isolates, which were pathogenic only on barley, separated from the first group 

at a similarity coefficient of 84% and formed the second group, including the standard strain 

UPB922. Furthermore, this group had three subgroups. This grouping was completely related 

to the host range from the isolates. Based on biochemical, physiological, pathogenicity (host 

range) characteristics of strains and their genetic diversity compared to the standard strains, 

the first group, and the second group isolates were identified as X. t. pv. undulosa and X. t. pv. 

translucens, respectively. 
Discussion 

It was found that the isolates are divided into two separate groups based on their host range. 

One group could contaminate wheat and barley plants, and another group infected only barley 

plants. Biochemical and physiological tests did not show much difference among the strains, 

but some tests were able to distinguish two pathovars, such as lactose utilization, the activity 

of lecithinase and lipase enzymes (hydrolysis of Tween 80), the tolerance of NaCl in the 

culture medium and the amount of slimes, produced on the nutrient agar medium containing 

glucose or sucrose. Rep-PCR tests could show the differences and variations within each 

pathovar. The grouping formed based on these tests showed a high correlation with the strain 

host range of pathovars. Using both BOX and ERIC primers showed that the genetic diversity 

of isolates was strongly related to the pathovars type and their host range. Since previous 

studies showed the same diversity in Iranian isolates, so it seems that there has not been a 

genetic change in the causal agent of this disease in Iran. The disease widespread occurred in 

recent years could be mainly due to environmental conditions and wheat and barley cultivars 

response to this disease. 

 

Keywords: Bacterial leaf streak of cereal, wheat, barley, X. translucens pv. undulosa, X. 
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