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 چکیده

گندم است که در صورت مهیا بودن شرایط محیطی خسارت های بیماری ینترمهمنواری یکی از بیماری باکتریایی 

شیوع  در استان کرمانشاه های اخیردر سال این بیماری نماید.میی به میزبان خود در مناطق مختلف دنیا وارد توجهقابل

 هایبررسی خصوصیات عامل بیماری، طی سال منظوربهروی گندم شده است.  توجهقابل یداکرده و موجب خسارتپ

ی انجام شد. بردارنمونهکاری استان ی دارای علائم بیماری در مناطق عمده گندمهابرگاز بذور و  1399و  1398

و بذور خردشده در آب مقطر  هابرگاز  به روش معمول تهیه سوسپانسیون های گیاهی آلودهها از بافتجداسازی باکتری

زردرنگ شفاف،  پرگنه 140خطی انجام شد. پس از رشد،  صورتبه( NA) ییغذاو کشت روی محیط کشت آگار  سترون

شناسی مرسوم یباکترهای ها آزمونی شدند. برای تعیین خصوصیات فنوتیپی و بیوشیمیایی جدایهسازخالصبراق و گرد 

زایی در گلخانه روی چهار تووار عامل بیماری، آزمون بیماریها و نیز تعیین پازا بودن جدایهانجام شد. برای اثبات بیماری

 16S شدهحفاظتتر عامل بیماری، ناحیه یقدقمیزبان اصلی شامل گندم، جو، چاودار و تریتیکاله انجام شد. برای شناسایی 

rRNA  با آزمون های منتخب، جدایهدرPCR  27استفاده از آغازگرهای وF  1492وR  گردید. تنوع  توالی تعیینتکثیر و

های بررسی شد. طبق نتایج آزمون ERICو  BOXو با آغازگرهای  rep-PCRروش ها با استفاده از بین جدایه ژنتیکی

دو  ها درزایی، جدایهنتایج آزمون بیماری بر اساستعلق داشتند.  X. translucensها به گونه فنوتیپی و بیوشیمیایی، جدایه

 های تریتیکاله ایجاد کردندو علائم خفیفی در برگ زا بودندیماریباول فقط روی گندم  گروهاعضای  .دگروه قرار گرفتن

و اعضای  undulosaترتیب اعضای گروه اول به پاتووار اینبه، ایجاد بیماری کردند چهار میزبان اما اعضای گروه دوم در هر

های منتخب جدایه %100شباهت نوکلئوتیدی  ،16S rRNA تعلق داشتند. نتایج تعیین توالی cerealisگروه دوم به پاتووار 

نشان داد. بررسی تنوع ژنتیکی نشان  بانکژنموجود در پایگاه  X. translucens (CP043500 - MK356430) یرا با گونه

ی دیده بردارنمونههای مناطق مختلف استان تنوع زیادی وجود دارد، اما ارتباطی بین این تنوع و مناطق داد بین جدایه

 شده را از یکدیگر تفکیک نماید.ییشناسانتوانست پاتووارهای  rep-PCRضمن اینکه . نشد

 rep-PCR ،پاتووار، سیاهی پوشینه ،زاییبیماری کلیدواژه:
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 مقدمه

عنوان محصولی (، بهTriticum aestivumگندم )

نقش مهمی در اقتصاد و سیاست کشور ایفا  استراتژیک،

های آن حائز اهمیت کند. لذا توجه به آفات و بیماریمی

وزارت جهاد کشاورزی در است. بر اساس آخرین آمار 

میزان تولید گندم در ایران  1396-1397سال زراعی 

و  میلیون هکتار 4/5اندازه میلیون تن در سطحی به 3/13

 414اندازه هزار تن در مساحتی به 865در استان کرمانشاه 

نواری  .(Ahmadi et al., 2019) هزار هکتار بوده است

های بیماری از( Bacterial Leaf Streakباکتریایی )

آمریکا  ر. این بیماری اولین بار داستغلات در دنیا  مهم

 و در ایران (Bamberg, 1936)شد  گزارشو روی جو 

ابتدا در استان کرمان مشاهده و گزارش گردید 

(Alizadeh & Rahimian, 1989) علائم  ینترمهم. از

های باریک آب سوخته روی رگه این بیماری ایجاد

یی با حاشیه زردرنگ یج به نوارهاتدربهکه  ها استگبر

همچنین با به خوشه  .شوندیمتبدیل  و مرکز بافت مرده

اتفاق  1سیاه شدن پوشینه بذرها و خوشه معمولاًرفتن گیاه 

 .(Duveiller, 1994; F.Beiki et al., 2004افتد )می

 Xanthomonas translucensباکتری عامل بیماری 

زارها در کشورهای باشد که روی انواع غلات و چمنمی

(، .Triticum sppگندم )است و  شدهگزارشمختلف 

( Secal cerealeچاودار )(، Hordeum vulgareجو )

های ین میزبانترمهم( Triticum×Secaleو تریتیکاله )

 .(Duveiller et al., 1997)روند یمآن به شمار 

علاوه، ایجاد بیماری توسط این باکتری روی پسته به

 .(Marefat et al., 2006)است  شدهگزارش

ای، فاقد گرم منفی، میله X. translucensهای جدایه

 5/0-8/0× 1-5/2اسپور، حاوی یک تاژک قطبی، در اندازه 

زردرنگ براق و موکوییدی در های پرگنهمیکرومتر هستند و 

 Sapkota et)دهند محیط کشت آگار غذایی تشکیل می

al., 2020)های فنوتیپی، بیوشیمیایی و مولکولی . آزمایش

برای شناسایی این  16S rRNAتعیین توالی  ازجملهمختلفی 

                                                      
1- Black chaff 

 ,.Hauben et al)اند باکتری تا سطح گونه به کار رفته

1997; Singh et al., 2009)، ما شناسایی و افتراق ا

زایی و تعیین بیماری پاتووارهای عامل بیماری فقط با بررسی

 ;Duveiller et al., 1997) پذیر استدامنه میزبانی امکان

Thind  2019) پاتووار برای . تاکنون چهارX. 

translucens شدهگرفته در نظرزا روی غلات یماریب 

زا روی گندم، جو، یماریب، cerealis پاتووار است:

روی  زایماریب translucens پاتووار چاودار و تریتیکاله؛

زا روی گندم و تریتیکاله یماریب undulosa پاتووار جو؛

 Duveiller)زا روی چاودار یماریب secalis پاتووار و

et al., 1997 Vauterin et al., 1995;). همچنین ،

زا روی پسته یماریبهای برای جدایه pistaciae پاتووار

 (.Ducray et al., 2009است )یشنهاد شده پ

ساختار بررسی تنوع ژنتیکی به شناخت بهتر 

 متعاقباًهای بیماریزای گیاهی و های باکتریجمعیت

روشی مناسب برای ردیابی  بندی صحیح،دستیابی به طبقه

کند. از بین و درنهایت مدیریت بهتر بیماری کمک می

based -repetitive sequenceهای مختلف، روش

PCR)-PCR (rep  ،به دلایل مختلف ازجمله سرعت

های بررسی ین روشترمناسبهزینه و قابل اعتماد بودن از 

ین زای گیاهی است. در اهای بیماریتنوع ژنتیکی باکتری

های روش با استفاده از آغازگرهای مربوط به ترادف

ERIC, BOX  وREPهای کوتاه غیرقابل ، این ترادف

د شدن و تکرار شونده در سراسر ژنوم باکتری تکثیر کُ

ویژه (. این روش به al etVersalovic ,.1994یابند )می

های مربوط به جنس در بررسی تنوع در جمعیت

Xanthomonas  کنندگی زیاد و نتایج یکتفکقدرت

 et; Singh 2012., al etLema ی داشته )اعتمادقابل

2016., al ;2000., al etRademaker طور ( و به

های را از سایر گونه  X. translucensی مؤثری گونه

Xanthomonas کند متمایز می(., al etRademaker 

 .Xجدایه  12در یک مطالعه تنوع ژنتیکی اخیرا  .(2006

translucens  از سه استان کشور با استفاده از
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که در نتیجه بررسی گردید  BOXو  ERIC یآغازگرها

جدایه به دو گروه اصلی و سه زیر گروه تقسیم  12آن این 

ید نمود تأکباید . ( ,.2021Habibian et al) شدند

 بیماری فقط با بررسیشناسایی پاتووارهای عامل 

پذیر است و نه تنها زایی و تعیین دامنه میزبانی امکانبیماری

های سلولی، ، مطالعات پروتئینچرب یدهایاسآنالیز 

های پلی و مونوکلونال بلکه بادیسرولوژی با آنتی

DNA-جمله هیبریداسیون  از DNAی مبتنی بر هاروش

DNA ،RFLP، AFLP و PCR-rep هم قدرت افتراق 

 al etDuveiller ,.1997 ;) اندنداشتهرا  هاآن قطعی

., al etAdhikari ; ., 2006al etademaker R

های فیلوژنی با استفاده از بررسی ،همچنین(. 2012

طور داری نیز نتوانسته بهخانههای ژنهای توالی

را از هم  X. translucensاعتمادی پاتووارهای قابل

 Langlois 2009., al etParkinson ;)تفکیک کند 

2018., al et; Curland 2017., al et).  در همین زمینه

 65در  rpoDو  dnak ،fyua ،gyrBداری چهار ژن خانه

با استفاده از از هشت استان ایران  X. translucensجدایه 

و با بررسی  1روش آنالیز و تعیین توالی در چند ناحیه ژنی

نتایج این مقایسه شدند.  بانکژنهای مشابه موجود در داده

به عنوان دو  ی ایرانیهاتحقیق ضمن شناسایی جدایه

بیانگر تنوع ژنتیکی  ،translucensو  undulosaپاتووار 

های و حتی بیشتر از تنوع بین جدایه آنهازیاد در بین 

 .) ,.2019Khojasteh et al( آمریکای شمالی بود
طی چند سال اخیر به دلایل مختلف ازجمله تغییرات 

و احتمالاً  های ابتدای سالهوایی و افزایش بارندگیوآب

، بیماری نواری باکتریایی گندم در مناطق آلوده ورود بذور

خسارت  بعضاًیافته و گسترشمختلف استان کرمانشاه 

در برخی هرچند چشمگیری به همراه داشته است. 

انجام شده در سایر مناطق کشور به تعداد کمی مطالعات 

 شدهمنطقه کرمانشاه اشاره از  X. translucensجدایه 

 ,.Khojasteh et al., 2019; Habibian et al) است

اما تا قبل از این تحقیق گزارش کاملی از وضعیت  ،(2021

                                                      
1- multi-locus sequence analysis and typing 

لذا این تحقیق پراکنش بیماری در سطح استان نبود. 

در نواری باکتریایی گندم بررسی پراکنش بیماری  باهدف

، تعیین خصوصیات فنوتیپی، بیوشیمیایی و کرمانشاه استان

یماری، بررسی تنوع ژنتیکی بین ب مولکولی باکتری عامل

 ها و تعیین پاتووار)های( آن انجام شد.جدایه

 

 هامواد و روش

 هابرداری، جداسازی و نگهداری جدایهنمونه
بذور گندم ها و برگاز  1399و  1398های طی سال

شامل نوارهای بافت  دارای علائم بیماری نواری باکتریایی

ها و خطوط و با هاله زرد رنگ روی برگ شفاف مرده

روی خوشه همراه با  ای تا سیاهقهوهنوارهای باریک 

کاری استان در مناطق عمده گندم، بذورگی چروکید

 و با ثبت آوریهایی جمع( نمونه1)جدول  کرمانشاه

برداری به آزمایشگاه منتقل مشخصات مکان و زمان نمونه

 های آلودهری، ابتدا برگجداسازی باکت منظوربهگردید. 

 شستشو داده و سپس در شرایط با آب دارای علایم و بذور

و ، قطعاتی از فاصله بین بافت سالم و آلوده برگ سترون

حاوی  های پتریتشتک و داخل ندخرد شدهمچنین بذور 

گردید. پس  تهیه و سوسپانسیون ورغوطهسترون آب مقطر 

یک تا دو لوپ  دقیقه نگهداری در دمای آزمایشگاه، 20از 

روی محیط کشت آگار  آمدهدستبههای از سوسپانسیون

 3به مدت های تشتک به روش خطی کشت شد.  2ییغذا

نگهداری شدند. پس از رشد،  C25روز در دمای  5 تا

دار، براق و به رنگ زرد گرد منظم، لعابهای پرگنه

روی محیط کشت آگار غذایی  و انتخابشفاف 

 ،هامنظور نگهداری جدایهسازی شدند. بهخالص

-لولهدرون سترون در آب مقطر  سوسپانسیونی از باکتری

نگهداری  C4تهیه و در دمای لیتری های یک و نیم میلی

ها، جدایه بلندمدتهمچنین جهت نگهداری  .شد

ها در محیط آبگوشت غذایی حاوی سوسپانسیون باکتری

شد نگهداری  - C20درصد گلیسرول تهیه و در  50

(Schaad et al., 2001).

2- nutrient agar = NA 
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 های فنوتیپی و بیوشیمیاییآزمون

های فنوتیپی و ها، آزمونشناسایی جدایه منظوربه

بیوشیمیایی شامل گرم، واکنش فوق حساسیت روی 

، 1YDCروی محیط پرگنه شمعدانی و توتون، خصوصیات 

هوازی، تولید کاتالاز، اکسیداز، تولید لوان، رشد هوازی/ بی

زمینی، توانایی تحمل نمک طعام در لسیتیناز، لهانیدن سیب

، ذوب 80درولیز نشاسته و تویین ی مختلف، هیهاغلظت

، واکنش در شیر C40ژلاتین، توانایی رشد در دمای 

هسته یخ و توانایی تولید اسید از  فعالیت دار،لیتموس

آرابینوز، مانوز، سلوبیوز، سوربیتول، اینوزیتول و گالاکتوز 

 ,Borkarشد )شناسی انجام یباکترهای مرسوم طبق روش

2018 Schaad et al., 2001;). 

 زاییآزمون بیماری

های ها، بذرزایی جدایهبرای آزمون بیماری

افتراقی شامل گندم، جو، چاودار و  -های اصلیمیزبان

تریتیکاله از گروه مهندسی تولید و ژنتیک گیاهی 

های ها در گلداندانشگاه رازی تهیه گردید. بذر

کشت سترون پلاستیکی حاوی مخلوط خاک و ماسه 

مایش در گلخانه با طول روز و شب طبیعی شدند و آز

انجام شد. برای هر جدایه چهار  C25و دمای حدود 

روز  14-20 حدوداًزنی مایه. گرفته شد در نظرتکرار 

در مرحله رشدی دو تا سه برگی پس از کشت بذور 

در زیر اپیدرم برگ  تزریق با سرنگ به دو روشگیاهان 

اسپری سوسپانسیون باکتری روی برگ انجام شد.  و

برای این منظور، ابتدا از کشت تازه هر جدایه روی 

سترون محیط آگار غذایی سوسپانسیون در آب مقطر 

با استفاده از  روش تزریق با سرنگ تهیه شد. در

 620غلظت سوسپانسیون در طول موج  وفتومترراسپکت

با روش بلاً قکه  تنظیم شد 1/0برابر با  OD2 روینانومتر 

و کشت باکتری تهیه سری رقت از سوسپانسیون 

( cfu/ml) 610–710معادل  ODاین  ،های مختلفرقت

ها، برای روش اسپری روی برگ .محاسبه شده بود

برابر  OD)، بیشتراندکی با غلظتی  باکتری سوسپانسیون

                                                      
1- Yeast extract Dextrose Calcium carbonate 

 آبگیاهان شاهد با مورد استفاده قرار گرفت. ( 11/0با 

جهت حفظ  زنی شدند.به هر دو روش مایه سترونمقطر 

با پلاستیک شفاف به  زنی شدهرطوبت، گیاهان مایه

ساعت پوشانده شدند و بررسی علائم و ثبت  24مدت 

زنی، دوهفته پس از مایه نتایج روزانه انجام شد.

دارای علائم  هایاز برگ یمجدد باکتر یجداساز

های پرگنهبیماری به روش ذکر شده در بالا انجام و 

های آزمونو صوصیات ظاهری جداشده براساس خ

با هوازی و هیدرولیز نشاسته اکسیداز، رشد هوازی/ بی

 زنی شده مقایسه شدند.باکتری مایه

 rep-PCR بررسی تنوع ژنتیکی با استفاده از روش
برای  کرمانشاه جدایه از مناطق مختلف استان چهارده

ها به جدایه DNA سازیآمادهاین بررسی انتخاب شدند. 

ی باکم Rademaker & Bruijn (1997)روش 

یب که از کشت تازه هر ترتانجام شد. بدین  اصلاحات

لیتری میلی 5/1های لولهریزجدایه روی آگار غذایی در 

، سوسپانسیون رقیقی تهیه شد. برای سترونحاوی آب مقطر 

به  rpm 8000ها، سوسپانسیون در دور شستشوی باکتری

و  رونشین حذفدقیقه سانتریفیوژ شد و پس از  2مدت 

اضافه کردن آب به رسوب این مرحله تکرار گردید. به 

مولار پتاسیم  1/0میکرولیتر از محلول  200 رسوب

دقیقه در  10به مدت  اهلولهریزاضافه گردید و  دروکسایدهی

پس از شفاف شدن، سوسپانسیون آب جوش قرار گرفتند. 

 سانتریفیوژ و دور در دقیقه 12000در  دقیقه 5به مدت 

جدید منتقل  های سترونلولهریز ، بهDNAحاوی  رونشین

 نگهداری شد. - C20و در دمای 

با استفاده  PCR-BOXبه روش  DNAنگاری انگشت

5R (1BOXA’-از تک آغازگر 

’)3-CTACGGCAAGGCGACGCTGACG  نیز و

2ERIC با استفاده از آغازگرهای  PCR-ERICبه روش 

’)3-AAGTAAGTGACTGGGGTGAGCG-’5( 

 )ATGTAAGCTCCTGGGGATTCAC-’5-3(’و 

R1ERIC انجام شد (Rademaker & De Bruijn, 

2- Optical density 
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میکرولیتر از  5/12وی حا مخلوط واکنش .(1997

×)2master mix ( (شرکت آمپلیکون) ،میکرولیتر 2 

میکرولیتر از هرکدام از آغازگرهای  DNA ،5/2 نمونه

تک از میکرولیتر  3و  PCR-ERICدر  پیشرو و معکوس

بود که حجم  PCR-BOXدر  R1BOXAآغازگر 

 میکرولیتر رسانده شد. 25سترون به  نهایی آن با آب مقطر

 کلیه آغازگرها از شرکت متابیون آلمان تهیه گردید.

اولیه  شامل: واسرشت PCR-ERICهای دمایی چرخه

چرخه شامل  30دقیقه و سپس  7به مدت  C95در دمای 

ثانیه، واسرشت در  10به مدت  C 94واسرشت در دمای 

ثانیه، اتصال آغازگرها در  45به مدت  C 92دمای 

 C 72، گسترش در دمای دقیقه 1به مدت  C50دمای

به  C 72دقیقه و گسترش نهایی در دمای  8به مدت 

 PCR-BOXهای دمایی دقیقه بود. چرخه 16مدت 

دقیقه  7به مدت  C 95شامل: واسرشت اولیه در دمای 

به مدت  C 94در دمای  چرخه شامل واسرشت 30سپس 

 1به مدت  C 52ثانیه، اتصال آغازگرها در دمای  45

دقیقه و  8به مدت  C 72، گسترش در دمای دقیقه

دقیقه بود که  16به مدت  C 72گسترش نهایی در دمای 

Personal, Analytik Jena, -T) یکلر مدلادر ترموس

Germany Biometra )محصول جرا شدا .PCR  در

به  95در ولتاژ  TAEبافر  ژل آگارز یک و نیم درصد و

آمیزی با ساعت الکتروفورز شد و پس از رنگ 5مدت 

DNA Green viewer  ی انجام بردارعکسبا ژل داک

 Gel proافزار تصاویر گرفته شده با استفاده از نرم .شد

USA)-analyzer (media cybernetics  بررسی و

ی شدند. وجود یا عدم وجود باندها گذارعلامتباندها 

تبدیل و پس از تعیین ماتریس تشابه با  0و  1ترتیب به به 

، pc-NTSYSافزار ( در نرمJاستفاده از ضریب جاکارد )

انجام شد  UPGMAای با استفاده از روش تجزیه خوشه

(2009Rohlf., برای ب .)دست آوردن نتیجه بهتر، نتایج ه

با هم تلفیق  PCR-ERICو  PCR-BOXاز  حاصل

از  syringae Pseudomonasیک جدایه  گردید.

                                                      
1- Basic Local Alignment Search Tool 

پزشکی دانشگاه رازی برای مقایسه کلکسیون گروه گیاه

به عنوان باکتری خارج از گروه در هر دو آزمون به کار 

 رفت.

 16S rRNA تکثیر ناحیه

، به Ke و Unبراساس نتایج آزمون بیماریزایی، دو جدایه 

 .Xهای عنوان نماینده از دو پاتووار شناخته شده جدایه

translucens  16در استان کرمانشاه، برای تعیین توالیS 

rRNA 16شدند. تکثیر و تعیین توالی  انتخابS rRNA  طبق

-’27F (5ی آغازگرهابا استفاده از  Jiang et al., 2006روش 

AGAGTTTGATCMTGGCTCAG-3’) 1492 وR 

(5’-TACGGYTACCTTGTTACGACTT-3’) 

 شده از شرکت سیناژن( انجام شد. حجم نهایی مخلوطیهته)

 master میکرولیتر از 5/12میکرولیتر شامل:  25واکنش 

mix (2×) (شرکت آمپلیکون) ،میکرولیتر از هرکدام از  5/1

 DNAمیکرولیتر از نمونه  2آغازگرهای پیش رو و معکوس، 

 های دماییبود. چرخهسترون میکرولیتر آب مقطر  5/7و 

PCR  عبارت بود از: واسرشت اولیه در دمایC 95 به مدت 

به مدت  C 94چرخه شامل واسرشت در  35دقیقه و سپس  5

ثانیه و  30به مدت  C55 ثانیه، اتصال آغازگرها در دمای 30

دقیقه و گسترش نهایی  2به مدت  C72 گسترش در دمای

مراز پلی ایواکنش زنجیره دقیقه. 7به مدت  C 72در دمای 

 ,T-Personal, Analytik Jena)در دستگاه ترموسایکلر 

Germany Biometra) منظور بررسی انجام شد. به

میکرولیتر از هر محصول در ژل آگارز  PCR، 5محصول 

 DNA Green viewer حاوی رنگ TAEو بافر  1%

 80دقیقه در ولتاژ  30وس( به مدت ترکت پارس)ش

برداری عکس ثیر شده در دستگاهالکتروفورز شد و قطعه تک

پس از اطمینان از تکثیر قطعه مورد  ژل مشاهده گردید. از

برای تعیین توالی به شرکت پیشگام  PCRنظر، محصول 

های دریافت شده، بیوتکنولوژی تهران ارسال گردید. توالی

ویرایش و با استفاده  Bioedit ver.7.0 افزارنرمبا استفاده از 

های با توالی هاآنتشابه  1BLASTآنلاین  افزارنرماز 

منظور شد. به بررسی 2NCBIموجود در بانک اطلاعاتی

2- National Center for Biotechnology Information 
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های آمده در بین گونهدستهای بهاه توالیبررسی جایگ

 ,.MEGA X (Kumar et alافزار مشابه، با استفاده از نرم

بانک ژن ابتدا به  های اخذشده ازو براساس توالی( 2018

تراز شدند و سپس ها همیتوال 1MUSCLEروش 

ترسیم  2هاپیوست همسایه دندروگرام فیلوژنتیکی به روش

دو از  16S rRNAبرای ناحیه  ویرایش شده هایشد. توالی

 ثبت شدند. NCBI، در Ke و Unجدایه 

 

 نتایج

 برداری و جداسازینمونه

از گندم در  آوری شدههای برگ و بذر جمعاز نمونه

کرمانشاه که علائم نواری  منطقه مختلف استان 12

 .Xجدایه مشکوک به  140باکتریایی را داشتند، در مجموع 

translucens .ها براساس زمان و جدایه به دست آمد

فنوتیپی های برداری و با درنظر گرفتن ویژگیمناطق نمونه

عنوان نماینده برای ادامه جدایه به 32بندی و ، گروههاپرگنه

 (.1ل جدو) شدندکار انتخاب 

 های فنوتیپی و بیوشیمیاییویژگی

بررسی روی محیط کشت آگار  های موردجدایه

لزج و  براق، برآمدههای زرد، پرگنه( به شکل NA) ییغذا

-پرگنه YDC)3( روی محیط کشتها این جدایهبودند. 

ها هوازی داری تولید کردند. جدایهزردرنگ لعابهای 

منفی و کاتالاز مثبت بوده، اجباری، گرم منفی، اکسیداز 

قادر به هیدرولیز نشاسته، ژلاتین و تولید لسیتیناز بودند اما 

ها توانایی را هیدرولیز کنند. همه جدایه 80نتوانستند تویین 

 آگار غذایی حاوی سوکروز تولید لوان روی محیط

(NAS)  را تحمل  %2را داشتند و توانستند نمک طعام

، رشد نکردند. همچنین %3عام در حضور نمک ط ،کنند اما

. از نظر نبودندرشد قادر به  C 40در دمای هاجدایه

دار توانایی تولید اسید، پپتونیزه در شیر لیتموس واکنش

علاوه، قادر به استفاده . بهداشتندکردن و احیای لیتموس را 

آرابینوز، مانوز، سلوبیوز و گالاکتوز بودند اما نتوانستند  از

                                                      
1- Multiple Sequence Comparison by Long-

Expectation 

2- Neighbor Joining 

. همچنین همه کنند از سوربیتول و اینوزیتول استفاده

فعالیت هسته یخ داشتند.  -C 4در دمای  هاجدایه

زمینی های سیبها قادر به لهانیدن تکهیک از جدایهیچه

های شمعدانی و توتون پس از نبودند اما همگی در برگ

 زنی، واکنش فوق حساسیتساعت از زمان مایه 48

(HR)4  (.2جدول )ایجاد کردند 

 زاییآزمون بیماری

ها در چهار گیاه میزبان اصلی جدایه زاییبیماری

شامل گندم، جو، چاودار و تریتیکاله به دو روش تزریق 

بیماری در برگ و اسپری روی برگ بررسی شد. علائم 

 .زنی شده ظاهر شدروز در گیاهان مایه 10تا  7پس از 

زنی مایهسترون  که گیاهان شاهد که با آب مقطریدرحال

ادند. در روش تزریق با شده بودند علائمی بروز ند

سوخته صورت آبعلائم ابتدا در محل تزریق به ،سرنگ

در  مردگیبافتسپس سوختگی و ظاهر و به تدریج آب

پس از چند  که یطوربه ؛اطراف محل تزریق اتفاق افتاد

 ایدر طول برگ به شکل نوارهای قهوه علائمروز 

 امتداد پیدا کرد. در روش اسپری با هاله زرد رنگ شفاف

شروع و در طول  مردگیبافتعلائم  ابتدا از نوک برگ

(. در این 1برگ به سمت پایین امتداد پیدا کرد )شکل 

 مشاهدهزایی متفاوت آزمون دو گروه جدایه با بیماری

در قادر بودند  کهبود  هاییشد. گروه اول شامل جدایه

های در برگ ترهای گندم و به طور خفیفبرگ

با همراه  مردگیسوختگی و به تدریج بافتتریتیکاله آب

زایی در جو بیماریتوانایی ایجاد کنند اما هاله زردرنگ 

عنوان به ،شدهارائهی بندگروه طبق و چاودار را نداشتند و

شناخته شدند و گروه دوم شامل  undulosaپاتووار 

های هر چهار گیاه هایی بود که قادر بودند در برگجدایه

سوختگی سپس گندم، جو، چاودار و تریتیکاله آب

ای شفاف با هاله مردگی و به تدریج نوارهای قهوهبافت

 cerealisعنوان پاتووار به زرد رنگ ایجاد کنند و

ایجاد شده توسط طورکلی علائمتشخیص داده شدند. به 

3- yeast dextrose carbonate agar 

4- Hypersensitive reaction 
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زنی شده های مایههای گروه دوم در برگجدایه 

های گروه اول شدیدتر از علائم بوجود آمده از جدایه

های مشابه با باکتری های آلوده پرگنهبود. ضمنا از برگ

زنی شده جداسازی گردید که همه زرد، براق، مایه

 برآمده و لزج، هوازی اجباری و اکسیداز منفی بودند و

 نشاسته را هیدرولیز کردند.

 
 از گندم در استان کرمانشاه.داشده ج Xanthomonas translucensهای استرین -1 جدول

Table1. Xanthomonas translucens strains isolated from wheat in Kermanshah province. 
Source Location Isolation date Strain 
Seed  Sonqhor 2019 So 
Seed Sahneh 2019 Sa1 
Seed Javanroud 2019 Ja1-8, Ja1-1 

Seed Eslamabad-e-gharb  2019 Is1 
Seed Gilan-e-gharb 2019 Gi1, Gi2-1, Gi2-2, Gi2-3 
Seed Dalahu 2019 Da2-5, Da2-4, Da2-3 
Seed Ravansar 2019 R2 
Seed Kermanshah 2019 Ke 
Seed Salas 2019 Ss2-5, Ss2-4, Ss2-2 
Seed Kangavar 2020 Ka3-1, Ka3-2, Ka3-3 
Seed Harsin 2020 Ha1, Ha2, Ha3 
Leaf Mahidasht 2020 Ma1, Ma2, Ma3 
Leaf Kermanshah 2020 Un1, Un2, Un3 
Leaf Kangavar 2020 Ka4, Ka4-2, Ka4-3 

 از گندم در استان کرمانشاهجداشده  Xanthomonas translucens هایاسترینخصوصیات فنوتیپی و بیوشیمیایی  -2جدول 
Table 2. Phenotypic and biochemical characteristics of Xanthomonas translucens strains 

isolated from wheat in Kermanshah province 

Test Reaction Test Reaction 

Gram reaction - Ice nucleation activity + 

Oxidative/Fermentative O* Growth at 40 ᵒc - 

Oxidase - Growth in presence of 

2% NaCl 
+ 

Catalase + 
Growth in presence of 

3% NaCl  
-*** 

Yellow pigment on 

YDC 
+ 

Growth in presence of 

5% NaCl 
- 

Litmus milk AC, P**   

Levan production + Acid production from:  

Potato soft rot - Arabinose + 

Hypersensitive reaction + Mannose + 

Starch hydrolysis + Cellobiose + 

Tween-80 hydrolysis - Sorbitol - 

Lecithinase + Inositol - 

Gelatin liquefaction + Galactose + 

*O = Oxidative, **AC=Acid, P=Peptonization *** ≥90% negative 
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جداشده از گندم در استان  Xanthomonas translucensاز  یجادشده توسط دو پاتووارا علائم -1شکل 

در  cerealisمرده همراه با هاله زردرنگ ایجاد شده توسط پاتووار سوختگی و نوارهای بافتآب .کرمانشاه

ایجاد شده توسط پاتووار نواحی زرد  سوختگی وآب .تریتیکاله D) چاودار وC) جو، B) ، گندم A) برگ

undulosa در برگ (E  گندم و(F .تریتیکاله (G علائم ناشی از  .(سترون زنی شده با آب مقطرشاهد )مایه

 بود. undulosaشدیدتر از علائم ناشی از پاتووار  cerealisپاتووار 

Figure 1. Symptoms caused by Xanthomonas translucens pathovars isolated from 

wheat in Kermanshah province: water-soaked areas and necrotic stripes surrounded 

by yellow halo caused by pv. cerealis in A) wheat, B) Barley, C) Rye and D) Triticale. 

Water-soaked and yellow areas caused by pv. undulosa in E) wheat and F) Triticale. 

G) Control (inoculated by sterile distilled water). Symptoms caused by pv. cerealis 

were more severe than those caused by pv. undulosa. 

 

 rep-PCRبررسی تنوع ژنتیکی با استفاده از 

های منتخب از مناطق در بررسی تنوع ژنتیکی جدایه

 BOXو  ERICمختلف استان با استفاده از آغازگرهای 

ها تکثیر باندها با وزن مولکولی متفاوت از ژنوم جدایه

 BOX-PCR(. وزن مولکولی باندها در 2شدند )شکل 

از حدود  ERIC-PCRر باز و دجفت 2800تا  200بین 

-BOXباز بود. همچنین در روش جفت 3000تا  100

PCR  تعداد باندهای بیشتری نسبت بهERIC-PCR 

بندی نتایج حاصل از اساس خوشهتکثیر گردید. بر

ERIC-PCR های جدایهX. translucens  در گروهی

قرار گرفتند و خود  P. syringaeکاملا مجزا از باکتری 

یرگروه اول شامل زشدند.  به دو زیرگروه تقسیم
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 ,SA1, GI2, SS2, KE2, MA1, KA3های جدایه

KA4, UN1 های زیرگروه دوم شامل جدایه وJA1, 

DA2, GI1, IS1, R2, HA2  بودند که در سطح تشابه

اساس تجزیه درصد از یکدیگر جدا شدند. بر 32حدود 

 .X هاینیز جدایه BOX-PCRش ای حاصل از روخوشه

translucens  از باکتریP. syringae  در سطح تشابه

درصد تفکیک شده و در دو گروه قرار گرفتند.  17حدود 

ها در دو گروه همانند نتیجه حاصل از روش یری جدایهقرارگ

ERIC-PCR ها و بر اساس ضریب تشابه بین گروه اما؛ بود

باهم  BOX-PCR و ERIC-PCRها دو روش زیرگروه

(. علاوه بر رسم دندروگرام براساس 3تفاوت داشتند )شکل 

به صورت جداگانه،  BOX-PCRو  -PCR ERIC یجنتا

های دو روش نیز ترسیم شد دندروگرام حاصل از ادغام داده

بود هرچند از نظر   ERIC-PCRکه نتیجه آن شبیه به نتیجه 

 (.4ضریب تشابه متفاوت بودند )شکل 

 16S rRNA تعیین توالی ناحیه
 ، به عنوانKe و Unدو جدایه  16S rRNAناحیه 

 .Xهای نماینده از دو پاتووار شناخته شده جدایه

translucens  .در استان کرمانشاه، تعیین توالی شد

های دریافت شده در نهایت برای یتوالپس از ویرایش 

 1425 اندازههایی بهیتوال به ترتیب Unو  Keدو جدایه 

جفت باز به دست آمد. مقایسه  1014جفت باز و 

بانک با های موجود در پایگاه ژنیتوالها با یتوال

صدی در، نشان دهنده شباهت صدBLAST استفاده از

های با شماره دسترسی X. translucensآنها با گونه 

CP043500  وMK356430  .توالی نوکلئوتیدی بود

 و MW193070این دو جدایه با شماره دسترسی 

MW173461  یاطلاعاتدر بانک NCBI .ثبت شدند 

به منظور ترسیم دندروگرام فیلوژنتیکی، تعدادی از  

های جنس مربوط به جدایه 16S rRNAهای ناحیه توالی

Xanthomonas  ی اطلاعاتاز بانکNCBI  اخذ شد و با

به روش پیوست  دندروگرام MEGA Xافزار استفاده از نرم

 (. Kumar et al., 2018ها ترسیم گردید )همسایه

 ,Unپژوهش )های این نتایج بیانگر شباهت جدایه

Keی های گونه( با جدایهX. translucens  بود. در این

به  Agrobacterium rhizogenesبررسی باکتری 

 .(5شکل ) عنوان گروه خارجی انتخاب گردید

 

جداشده از گندم در مناطق مختلف استان کرمانشاه  Xanthomonas translucens هایاستریننگاری ژنومی انگشت -2شکل 

( Psو  )bp)100( نشانگر مولکولی Mمنفی )آب مقطر سترون(،  شاهد  NC).B )ERIC-PCRو  A )BOX-PCRاستفاده از با 

Pseudomonas syringae . 

Figure 2. Genomic fingerprinting of Xanthomonas translucens strains, isolated from wheat in 

Kermanshah province using: A) BOX-PCR and B) ERIC-PCR. NC) Negative control (sterile distilled 

water), M) Molecular marker (100bp) and Ps) Pseudomonas syringae. 
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جداشده از گندم در  Xanthomonas translucens هایاسترین DNAنگاری دست آمده از انگشتبه دندروگرام -3شکل 

-NTSYS-pc .A )ERICدر نرم افزار  UPGMAبا استفاده از ضریب تشابه جاکارد و روش  مناطق مختلف استان کرمانشاه

PCR  ،B) BOX-PCR. 

Figure3. Dendrogram generated from DNA fingerprinting of Xanthomonas translucens strains, 

isolated from wheat in Kermanshah province with Jaccard’s similarity coefficient and UPGMA 

clustering method in NTSYS-pc. A) ERIC-PCR, B) BOX-PCR.  
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جداشده از گندم در  Xanthomonas translucens هایاسترین DNAنگاری دست آمده از انگشتدندروگرام به -4شکل 

با استفاده از ضریب تشابه  BOX-PCRو  ERIC-PCRحاصل از های ادغام دادهبراساس  مناطق مختلف استان کرمانشاه

 . NTSYS-pcدر نرم افزار  UPGMAجاکارد و روش 

Figure 4. Dendrogram generated from DNA fingerprinting of Xanthomonas translucens strains, 

isolated from wheat in Kermanshah province based on combined data from ERIC- and BOX-PCR 

with Jaccard’s similarity coefficient and UPGMA clustering method in NTSYS-pc. 

  

 بحث

بررسی پراکنش بیماری نواری  هدف بااین تحقیق 

باکتریایی گندم در استان کرمانشاه، تعیین خصوصیات 

فنوتیپی، بیوشیمیایی و مولکولی باکتری عامل بیماری، 

مشخص نمودن پاتووار آن و بررسی تنوع ژنتیکی بین 

های مناطق مختلف استان انجام شد. این بیماری قبلا جدایه

 3-5شامل حدود در استان مشاهده و تعداد معدودی 

جدایه از باکتری عامل بیماری از این ناحیه در سایر مناطق 

 Khojasteh et) کشور مورد بررسی قرار گرفته بودند

al., 2019; Habibian et al., 2021) بنابراین تا قبل .

از این تحقیق گزارش کاملی از وضعیت پراکنش بیماری 

 اخیر به دلایلبیماری طی چند سال در سطح استان نبود. این 

هوایی و افزایش و مختلف ازجمله تغییرات آب 

های ابتدای سال و احتمالاً ورود و جابجایی بذور بارندگی

ای یافته و در پارهگسترشدر مناطق مختلف استان  آلوده

اوقات خسارت چشمگیری به همراه داشته است. این مسأله 

اس نتایج، نمود. براسانجام بررسی کاملتری را ایجاب می

ها، جز در برخی خصوصیات فنوتیپی و بیوشیمیایی جدایه

 .Xموارد، با خصوصیات ذکر شده برای گونه 

translucens  مطابقت داشت(Schaad et al., 2001). 

های آرابینوز، مانوز، ها قادر بودند از کربوهیدراتجدایه

از  استفادهسلوبیوز و گالاکتوز استفاده کنند اما قادر به 

های سوربیتول و اینوزیتول نبودند که با نتایج کربوهیدرات

)1989Alizadeh & Rahimian ( .در  مطابقت داشت

نبودند   80ها قادر به هیدرولیز تویین این بررسی جدایه

  و ) 1994Duveiller(که با نتایج ذکر شده توسط 
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 Xanthomonas translucensاز  Un  جدایه 16S rRNAبر اساس توالی ژن  شده یمترسدندروگرام فیلوژنتیکی  -5شکل 

pv. cerealis  و جدایهKe  ازX. translucens pv. undulosaهای و برخی از جدایه ، جدا شده از گندم در استان کرمانشاه

انتخاب  خارجی گروه عنوانبه MEGA X .Agrobacterium rhizogenesافزار ها در نرمبا روش پیوست همسایه بانکژن

 گردید.
Figure 5. Phylogenetic tree generated from 16S rRNA gene sequences of X. translucens pv. cerealis 

strain Un and X. translucens pv. undulosa strain Ke isolated from wheat in Kermanshah province and 

some strains from the GenBank with Neighbor-Joining method in MAGA X software. Agrobacterium 

rhizogenes was included as an out group. 

 

)1946Hagborg (  مطابقت نداشت اما منفی بودن نتیجه

های گندم در ایران قبلا هم گزارش این آزمون برای جدایه

ها جدایه . ,.Habibian et al)2021(شده است 

 .Xگی برای که به عنوان یک ویژ طورهمان

translucens  ،ذکر شده است، فعالیت هسته یخ داشتند

فزایش توانایی عمل کردن به عنوان هسته یخ باعث ا

تشدید ورود و تکثیر باکتری  خسارت به بافت گیاهی و

. این موضوع (al et Kim. ,1987)شود یمعامل بیماری 

در مناطق مختلف استان  به کشت پاییزه گندم با توجه

تواند از عوامل تشدید بیماری باشد. در آزمون می

ها با استفاده از دو روش تزریق جدایه زاییبیماری

باکتری با سرنگ در نسج برگ و اسپری سوسپانسیون 

سوسپانسیون باکتری روی برگ، از نظر زمان و شدت بروز 

طوریکه علائم در روش علائم بیماری تفاوت دیده شد، به

زنی به صورت مایه روز پس از 3-4با سرنگ  تزریق

صورت روز به 7سوختگی در محل تزریق و پس از آب

همراه با هاله زرد قابل مشاهده بود. اما در روش بافت مرده 

روز  4-5ها اسپری، آبسوختگی در نوک و حاشیه برگ

روز  10وجود آمد و سایر علائم پس از زنی بهپس از مایه

بیانگر  زاییبیمارینتایج آزمون قابل مشاهده بود. 

از باکتری  undulosaو  cerealisپراکندگی دو پاتووار 

sX. translucen  .از بین در سطح استان کرمانشاه بود
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که علاوه بر  cerealisپاتووار پاتووارهای عامل بیماری، 

گندم، سایر غلات مثل جو، چاودار و تریتیکاله را نیز آلوده 

بیشترین فراوانی و  ،(al et Vauterin. ,1995)کند می

) Rahimian,  &Alizadehپراکندگی را در ایران دارد 

که  است یناحضور این پاتووار در استان بیانگر . 1989(

تواند علاوه بر گندم به محصولات مهمی همچون جو می

این دو پاتووار در پراکنش وسیع نیز خسارت وارد سازد. 

باشد. در آلوده ر وبذبا تواند به علت انتقال سطح استان می

، ) ,.2019Khojasteh et al(انجام شده توسط  تحقیق

 65در  rpoDو  dnak ،fyua ،gyrBداری چهار ژن خانه

پنج  ازجمله از هشت استان ایران X. translucensجدایه 

با استفاده از روش آنالیز  جدایه از گندم در استان کرمانشاه

و تعیین توالی در چند ناحیه ژنی مورد بررسی قرار گرفتند 

جدایه استان کرمانشاه به های گندم شامل پنج جدایهو 

ییدکننده أکه ت شناسایی شدند undulosaعنوان پاتووار 

 ,.Habibian et al. همچنین باشدمی حاضر نتایج تحقیق

از  X. translucens جدایه 12در بررسی روی  )2021(

و دو  گندمیک جدایه از ، های مختلف در سه استانمیزبان

از جو در استان کرمانشاه را به ترتیب پاتووارهای جدایه 

undulosa  وtranslucens  .لازم به شناسایی نمودند

های جو شامل جدایه translucensذکر است پاتووار 

 Duveiller) ا هستندباشد که فقط در این گیاه بیماریزمی

1997al.,  et) . در تحقیق حاضر فقط از مزارع گندم

برداری گردید و شناسایی آلوده به بیماری در استان نمونه

تعیین  عامل بیماری در سایر غلات ازجمله جو ادامه دارد.

های متعلق به دو پاتووار جدایه S rRNA16 ژن توالی

undulosa  وcerealis را با گونه ها آن %100 شباهتX. 

translucens در توالی این  گونه تفاوتییچه و نشان داد

بین دو پاتووار دیده نشد. این موضوع در راستای  ژن

al et Vauterin. ,1995 ;) های قبلی استپژوهش

, 1997; .al et , 1997; Hauben.al et Duveiller

2019Thind  ) که شناسایی و افتراق پاتووارهای عامل

زایی و تعیین دامنه میزبانی بیماری بیماری فقط با بررسی

ها با استفاده یکی جدایهژنتپذیر است. بررسی تنوع امکان

زیادی بین  نسبتاً تنوع  PCR-BOXو  PCR-ERICاز 

تواند های مناطق مختلف آشکار نمود. این تنوع میجدایه

ل بیماری از منابع متفاوت و در حاصل از ورود عام

های متعدد به مناطق مختلف استان و نیز اثر عوامل زمان

های متفاوت موجود در استان باشد. توجه به اقلیممحیطی با

های مربوط به مناطق مشابه و نزدیک در این بررسی جدایه

و  Ke ،Unهای جدایه مثلاً  ،در یک گروه قرار گرفتند

1MA  3از کرمانشاه وKa  4وKa  از کنگاور در یک

از جوانرود و دالاهو در  2Daو  1JAهای گروه، جدایه

از اسلام  1ISو  2GIهای گروهی دیگر و نیز جدایه

در یک گروه قرار گرفتند که  غرب یلانگآبادغرب و 

تواند به علت انتقال عامل بیماری از طریق بذر و نیز می

باشد. نکته قابل توجه آنکه هرچند  اقلیم مشابه این مناطق

PCR-rep ها نشان داد اما تنوع زیادی را بین جدایه

نتوانست تفاوت قابل اعتمادی بین دو پاتووار آشکار نماید 

BOX-و  PCR-ERICو فقط در ترکیب نتایج دو روش 

PCR  دو پاتووار با ضریب تشابه بالا از هم جدا شدند. این

ید قرار گرفته تأکات متعدد مورد نیز در مطالع قبلاًموضوع 

 PCR-repهای بررسی تنوع ژنتیکی مثل است که با روش

 .Xطور قابل اطمینانی پاتووارهای توان بهینم

translucens  را از هم تفکیک نمود و هنوز اساس

مرتبط  X. translucensمولکولی سازگاری پاتووارهای 

 al etRademaker ,.) ها مشخص نیستبا غلات و علف

 et2017; Langlois .,al etHersemann 2005; 

2017.,al.) های تعیین و نامگذاری پاتووارX. 

translucens  همواره با چالش همراه بوده است چون

گاهی نامگذاری براساس گیاه میزبانی که باکتری از آن 

بعضا براساس بیماریزایی روی گیاهان  جداشده است و

های علاوه، روشه است بهمیزبان افتراقی صورت گرفت

 اندمختلف برای آزمون بیماریزایی به کار رفته
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(1997Duveiller et al., ; 1997Bragard et al., .) 

همچنین ذکر شده است که اعضای این گونه ممکن است 

در سطح استرین، دامنه میزبانی متنوعی داشته باشند یا 

هایی با نام متفاوت، یکسان باشند چون دامنه استرین

طور دقیق میزبانی آنها بعد از جداسازی از میزبان اولیه به

 اخیرا(.  ,.1997Duveiller et al) تعیین نشده است

 )2017i Charkhabi et al., (Fallah  به منظور بررسی

، ژنوم translucens. Xبیشتر و بهتر تنوع ژنتیکی در 

را  undulosaاز پاتووار  11055ICMPاسترین ایرانی 

تعیین توالی نمودند که مقایسه آن با سایر طورکامل به

های موجود نشان داد این استرین همراه با سایر توالی

شاخه )کلاد( و با اتووار در یک تکهای این پاسترین

های این تفاوت جزیی در یک شاخه مجزا از سایر استرین

گیرد. آنان همچنین با بررسی افکتورهای پاتووار قرار می

نتیجه گرفتند که  1s(TALE( شبه فعال کننده رونویسی

های پاتووار همراه با سایر استرین 11055ICMPاسترین 

undulosa  در یک گروه مجزا از گروه دوم شامل

گروه سوم شامل ، translucensهای پاتووار استرین

و گروه چهارم شامل  cerealisهای پاتووار استرین

و  graminisهای سایر پاتووارها ازجمله استرین

arrhenatheri که برای نتیجه این بررسی  گیرند.قرار می

در بیماری نواری  TALEsاولین بار در مورد نقش 

تواند در تعیین و تفکیک باکتریایی گندم انجام گرفت می

داشته مؤثری نقش  translucens. Xدقیق پاتووارهای 

را نیازمند  باشد، موضوعی که این محققین تحقق آن

ها از تر روی تعداد بیشتری از استرینتحقیقات وسیع

افکتورهای شبه فعال اند. ها و مناطق متنوع دانستهمیزبان

کننده رونویسی که توسط سیستم ترشحی نوع سوم به گیاه 

میزبان بیان  DNAشوند و با اتصال به میزبان منتقل می

دهند از فاکتورهای مهم و های هدف را افزایش میژن

 روندشمار میبه زایی جنس زانتوموناساصلی برای بیماری

(2018bakhsh et al. -Shams.) 

های فنوتیپی، بیوشیمیایی و در این بررسی ویژگی

مولکولی باکتری عامل نواری گندم در استان کرمانشاه و 

پراکنش بیماری در مناطق مختلف استان تعیین وضعیت نیز 

 .Xهای علاوه مشخص شد استرینگردید. به

translucens  عامل نواری گندم در استان کرمانشاه به دو

ها به تعلق دارند. این یافته undulosaو  cerealisپاتووار 

های عامل بیماری یکی جدایهژنتهمراه نتایج بررسی تنوع 

تواند در دستیابی به مدیریت بیماری یمدر مناطق مختلف، 

همچنین درادامه این تحقیق، نقش به سزایی داشته باشد. 

بررسی بیماری روی سایر غلات و گیاهان هم خانواده آن

 تواند انجام شود. میدر استان  ها

 گزاریسپاس

پزشکی دانشگاه رازی کرمانشاه برای حمایت از گروه گیاه

 را داریم.از این تحقیق کمال تشکر 
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Abstract 

Background and Objectives 
Bacterial stripe caused by Xanthomonas translucens is one of the most important diseases 

of wheat worldwide. The disease was first reported on barley in America in 1917. In Iran, 

it was reported for the first time on wheat and barley in Kerman province in 1987. Based 

on the standards for naming pathovars, the currently accepted pathovars as pathogens 

infecting cereals include pv. cerealis, pv. translucens, pv. undulosa, and pv. secalis. 

Following climate changes, especially heavy rainfalls in recent years, and probably the 

transmission of infected seeds, the disease has shown significant outbreaks and damages 

on wheat in Kermanshah province, Iran. The present study was performed to (I) 

characterize the pathogen in Kermanshah province, (II) determine pathogen distribution, 

and (III) assess the genetic diversity of the strains. 

Materials and Methods 

Wheat seeds and leaves showing symptoms of the disease were collected from major 

wheat-growing areas in Kermanshah province during 2019 and 2020. In the laboratory, 

samples were rinsed with tap water and were macerated into a few drops of sterile distilled 

water. Two loops full of the resulting suspension were streaked on the nutrient agar 

medium. Plates were incubated at 25°C and pale yellowish colonies were purified. 

Physiological and biochemical tests were performed to identify and characterize 140 

isolates. To determine the pathovar(s) of the pathogen, the pathogenicity of the strains was 

tested on wheat, barley, rye, and triticale in the greenhouse. Nearly complete 16S rRNA 

sequences were determined for two strains representatives of two pathovars distinguished 

by pathogenicity test using 27F and 1492R primers. Genetic diversity among the isolates 

was evaluated in rep-PCR utilizing BOX and ERIC primers. 

Results 

Based on physiological and biochemical tests, Xanthomonas strains from wheat in 

Kermanshah province were identified as X. translucens. Pathogenicity tests revealed two 

groups among the strains. Members of the first group induced disease symptoms on wheat 

and triticale exclusively and were identified as pv. undulosa, while the strains belonging 

to the second group infected wheat, barley, rye, and triticale, and were identified as pv. 

cerealis. The rep-PCR using ERIC and BOX primers demonstrated genetic variation 

doi 

Plant Protection (Scientific Journal of Agriculture) 

44(4), Winter, 2022 



 105 1400 زمستان، 4شماره  44(، جلد یکشاورز ی)مجله علم یپزشکاهیگ

among the strains. However, there was no significant difference between the results 

obtained by ERIC- and BOX-PCR. Nearly complete 16S rRNA sequences were 

determined as the representative strains of two pathovars distinguished by pathogenicity 

test and based on the comparison of sequences with the GenBank database. The two strains 

matched X. translucens with 100% similarity. The nucleotide sequences of the pathogen 

strains were deposited in the GenBank database under the accession numbers MW173461 

and MW193070. 

Discussion 

According to the findings of this study, X. translucens strains collected from wheat in 

Kermanshah province belonged to pathovars undulosa and cerealis. Considering the wide 

host range of these pathovars, the disease could be found on other cereals and grasses 

belonging to the Poaceae in the province and this subject must be taken into consideration 

in future studies. Although rep-PCR showed significant diversity among the strains, there 

was no correlation between the rep-PCR groups and the pathovars identified in the 

pathogenicity test or the geographic origin of the strains. Biochemical and physiological 

tests, as well as rep-PCR and 16S rRNA sequencing, could not distinguish the two 

pathovars. This confirms that pathogenicity tests and host range are still the main methods 

for determining pathogen pathovar(s). 
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