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 چکیده
 هایپیدمیا مساعد، محیطی شرایط با هایسال در که آیدمی شمار به نخل قارچی هایبیماری ترینمهم از یکی( Khamedj) خامج

 عامل Mauginiella scaettaeقارچ  یهجدا 72آورد. تعداد میبه بار  یدرصد خسارت اقتصاد 03تا  وکند یم ایجادخطرناک 
 یط نخل مختلف ارقام یرو از کویتاز کشور  جدایه یکاز کشور عراق و  جدایه دو ،کشور یزاز نقاط مختلف خرماخ بیماری خامج،

 ینا یکیتنوع ژنت یبررس یبرا  EST-SSRنشانگر هفت. مورد بررسی قرار گرفت پژوهش این در و ریآوجمع 6002-6000 هایسال
 دارای(  SNOD21و SNOD1،SNOD26 ،SNOD22 ، SNOD17) لوکوس پنج تعدادها آن بینکه از  انتخاب شد هایهجدا

 دندروگرام. نشدند تکثیر نیز( SNOD16و  SNOD5نشانگر ) دو. آمد دستبه الل شانزدهها در مجموع از آن و بوده چندشکلی
 . دو کلادقرار گرفتند کلاد پنجدر  هایهشد و جدا ترسیم جاکاردتشابه  یبضر بر مبتنی ایخوشه تجزیه از استفاده با خویشاوندی روابط

(V ،IVبه تعدادی زیرکلاد تقسیم شدند ) .هایجدایه بین تشابه، ضریب بیشترینsa -Ilam و رنی( س-)استان ایلامkh2-Behb 
-)استان فارس Kheshbid-za هایجدایهبه  مربوط هاجدایه سایر با یکیفاصله ژنت بیشترینو  (27/3)بهبهان( –)استان خوزستان

 هایگروه یبررس برایشده  ییشناسا ژنتیکی هایکلاد بیناز  جدایه سیزده .آبادان( بود-)استان خوزستان Abad-sa1و خشت( 
 دارییدرصد اختلاف معن یکدر سطح یماریزایی از نظر درصد شدت ب هاجدایه. شدند انتخاب استعمران )سایر( رقم روی زاییبیماری

 Mehr-saو بهبهان( –)استان خوزستان Behb-ma1 هایجدایه به مربوط ترتیببه  یماریزاییشدت ب ینو کمتر یشترینداشتند. ب
 بود. مهران( -)استان ایلام

 ، رقم استعمران.DNA ،EST-SSRنگاری، چندشکلی شتانگ :کلیدی هایهواژ
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ABSTRACT 
Khamedj is one of the most important fungal diseases of date palm that in a favorable condition can lead 
to severe outbreaks and causing about 80% loss of the annual harvest. Thirty isolates of Mauginiella 
scaettae, the causal agent of this disease including 27 isolates from different locations of Iran, two 
isolates from Iraq and one isolate from Kuwait were collected from different palm cultivars during 2018-
2019 and investigated in the present study. Seven EST-SSRs markers were applied to show the genetic 
diversity among these isolates. Five loci including, SNOD1, SNOD26, SNOD22, SNOD17, and SNOD21 
were polymorphic among the species and revealed a total of 16 alleles. Also, two microsatellite markers, 
including SNOD5 and SNOD16 did not amplify. The dendrogram constructed based on the similarity 
index resulted in five major clusters so that two clusters were divided into sub-clusters. The highest 
similarity value was observed between isolates Ilam-sa (Ilam province-Sarney) and Behb-kh2 (Khuzestan 
province-Behbahan) (0.75). On the other hand, two isolates Kheshbid-za (Fars province-Khesht) and 
Abad-sa1 (Khuzestan province-Abadan) had the highest genetic distances with other isolates. Thirteen 
isolates were selected from the identified genetic groups to study pathogenic groups on the Sayer cultivar. 
The results indicated that there were significant differences among the isolates. The results revealed that 
isolates Behb-ma1 (Khuzestan province-Behbahan) and Mehr-sa (Ilam province-Mehran) had the lowest 
and highest pathogenicity, respectively. 
Keywords: Fingerprint, DNA polymorphism, EST-SSR, Sayer cultivar. 
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 مقدمه

( گیاهی دو پایه، .Phoenix dactylifera Lخرما )

 Arecaceaeگرمسیری از خانواده گرمسیری و نیمه

 ,Dowsonباشد )رقم می 5444است که دارای بیش از 

(. علاوه بر ارزش غذایی خرما و اهمیت آن در 1991

های جانبی و صنایع تبدیلی امنیت غذایی، فرآورده

دی اف از نخل به دست می نظیر نئوپان و ام متعددی

سازی و به عنوان آید. همچنین از نخل در صنعت کاغذ

et al Jonoobi ,.شود )خوراک دام نیز استفاده می

(. از آنجایی که نخل درخت چندساله است، 2019

 افزایش میزان تولید و عملکرد روی تک تک نفرات

)واحد شمارش نخل( نخل باید اعمال شود. در مناطق 

-04دگی شدید به بیماری خامج به طور میانگین با آلو

کیلوگرم از محصول میوه هر درخت نخل در سال  54

های با شرایط آب رود و این بیماری در سالاز بین می

درصد به محصول خرما  04-54و هوایی مساعد 

 اصطلاح (. خامج،Djerbi, 1998کند )خسارت وارد می

 نخل ذینآگل پوسیدگی هایبیماری برای عمومی

 Mauginiella قارچ از ناشی بیماری به عمدتاً اما است

scaettae 1293شود که اولین بار در سال می اطلاق 

توسط کاوارا در استان بنغازی لیبی شناسایی و 

 قارچ این .(von Arx et al., 1982توصیف گردید )

 که دارد سلولاز و کتیناز آنزیم ترشح در زیادی توانایی

 ,Hameed) شودمی گندیدگی و پوسیدگی سبب

 خیاس آن به خوزستان و به زبان محلی و در (،2005

از  خامج واژه به طور کلی، .گویندمی( گندیدگی)

 شدن مریض و ضعیف معنای به "خمج"مصدر عربی 

 ,Qayemاست ) شده گرفته گندیدگی و پوسیدگی یا

 کند. اولینمی آلوده را هااسپات بیماری این. (2015

 روی زنگاری ایقهوه هایلکه ظهور بیماری تعلام

 در و کرده آلوده را هاگل قارچ. است اسپات غلاف

 و رسدمی هم آذینگل محور به بیماری شدید، آلودگی

 و رودمی بین از و شده خشک و نشده باز اسپات کل

به رنگ  آلوده هایقسمت نیز شدن باز صورت در

 رنگ سفید ششپو با آیند وای و سوخته درمیقهوه

 Fawcett and) شوندمی پوشیده قارچ هایکنیدیوم

Klotz, 1932 .)حوزه کشورهای عراق، از بیماری این 

 افریقا شمال کشورهای اشغالی، فلسطین فارس، خلیج

( الجزایر، مغرب و سودان تونس، لیبی، مصر، موریتانی،)

 Fawcettاست ) شده اسپانیا گزارش از اخیرا و ایتالیا

and Klotz, 1932; Abdollah et al., 2005در (. خامج 

 سرمای) مناسب هوایی و آب شرایط با هاییسال

 اپیدمی به حالت( زمستان در هوا رطوبت و طولانی

 سایر و ایران در نخیلات به را زیادی خسارت و درآمده

 معروف هایاپیدمی از یکی. کندمی وارد کشورها

 و 1205-1200 هایسال در بیماری این تاریخی

 باعث و افتاد اتفاق عراق کشور در 1200-1205

 کشور این خرمای محصول به درصدی هشتاد خسارت

 از قبل دو تا سه ماه سنگین هایبارندگی ادامه. شد

 خامج بیماری شدید خسارت باعث هااسپات ظهور

 یقینا (.Djerbi, 1998; Al- Ahmar, 2009) شودمی

 عدم دلیل به هاارچق از بسیاری سیستماتیک دانش

 قابل صفات فقدان یا شناختیریخت صفات کفایت

 روبرو عمیقی هایچالش با شناختیریخت اطمینان

 از پژوهشگران از بسیاری معضل این حل است. برای

-متابولیت فیزیولوژی، ،DNA توالی از حاصل هایداده

( Pathogenicity) زاییبیماری اطلاعات و ثانویه های

 کنندمی استفاده چندجانبه رویکردهای به عنوان

(Alizadeh et al., 2015.) شناختیریخت نشانگرهای 

موجود  سن از و گرفته قرار محیط تاثیر تحت غالبا

 باید هاآن مشاهده برای گاهی و شوندمی متاثر زنده

 این کاربرد وسعت رغمعلی و ماند ظهورشان منتظر

 زیادی هایدیتمحدو دارای زیستی، علوم در نشانگرها

مولکولی  نشانگرهای لیکن در حال حاضر، هستند.

 و باشندمی تنوع تشخیص برای روش ترینمطمئن

 دقیق بندیدسته لوکوس، بودن اختصاصی ویژگی

 ,.Galehdari et al) کندمی پذیرامکان را هاژنوتیپ

با  DNA بر مبتنی نشانگرهای میان، این در (.2005

 در تنوع بررسی برای مناسبی ابزار PCR روش

های ساده تکراری یا توالی. هستند موجودات

جفت  1-6های کوتاه (، موتیفSSRها )میکروستلایت

های هستند که از دو طرف توسط توالی DNAبازی 

گردند و از تنوع زیادی برخوردار بوده خاص احاطه می

ها در اثر جهش ناشی از لغزش که این تنوع در آن
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سازی و ترمیم و مراز در حین همانندپلی DNAآنزیم 

 ;Rossetto, 2001یا در اثر بروز نوترکیبی است )

2005 .,et alKaraoglu ها به عنوان منابع (. ریزماهواره

های مختلف بسیار مفید و کارآمدی در بررسی جنبه

ها و تعیین ژنتیک نظیر بررسی تنوع ژنتیک جمعیت

توانایی بسیار  روابط تکاملی بین افراد تلقی شده که

توان در ها میبالایی در تمایز بین افراد داشته و از آن

 ,.Galehdari et al)مطالعات جریان ژنی استفاده کرد 

با این وجود، تحقیقات نشان داده که فراوانی . (2005

SSR ها ها در مقایسه با سایر ارگانیسمها در ژنوم قارچ

در این میان . (Karaoglu et al., 2005)باشد کم می

-ESTهای موجود در قسمت بیانی ژنوم )ریزماهواره

SSR دارای یک مزیت کلیدی در مقایسه با )

های موجود در توالی غیرکدکننده هستند و ریزماهواره

ها که به ای بالای آنپذیری بین گونهآن ویژگی انتقال

ها، گیاهان و حیوانات گزارش شده است. وفور در قارچ

انی در مطالعات ژنتیکی موجودات مختلف لذا به فراو

 ,Kumar et al., 2013) اندمورد استفاده قرار گرفته

Singh et al., 2014.) رغم اینکه مدیریت موفق علی

بیماری خامج مستلزم تعیین میزان تنوع ژنتیکی و 

بیماریزایی بیمارگر است. لیکن تاکنون پژوهشی در 

انجام  M. scaettaeارتباط با این موضوع روی قارچ 

و همکاران  Bensaciنشده است. با این وجود، پیشتر 

 .M( عنوان کرده بودند که در ده جدایه قارچ 9413)

scaettae آوری شده بودند از که از شرق الجزایر جمع

 Arabidopsisنظر شدت بیماریزایی روی گیاه مدل 

thaliana (L.) Heynh.  تفاوت وجود دارد. بنابراین، با

توجه به مطالب گفته شده هدف از این پژوهش بررسی 

به دست  M. scaettaeهای قارچ تنوع ژنتیکی جدایه

آمده از نقاط مختلف کشور و دو کشور همسایه )عراق 

)شناسایی  EST-SSRگر و کویت( با استفاده از نشان

 Phaeosphaeria nodorum (Müller)شده در قارچ 

Hedjar.( )Stukenbrock et al., 2005)  و انتخاب

های ژنتیکی و بررسی های نماینده گروهجدایه

های نماینده در شرایط مزرعه بیماریزایی این جدایه

 است.

 

 هامواد و روش

های برداری، جداسازی و شناسایی جدایهنمونه

 قارچ 
های در این پژوهش، از مناطق گوناگون استان

های خرماخیز کشور و از ارقام مختلف نخل طی سال

برداری به عمل آمد. همچنین، نمونه 1525و  1520

هایی از کشورهای عراق و کویت نیز تهیه شد نمونه

 (. 1)جدول 

آذین را نشان هایی که علائم پوسیدگی گلاسپات

ل جدا و به آزمایشگاه منتقل شدند. دادند از نخمی

ترین و بهترین علائم بیماری خامج، تشکیل شاخص

رنگ است که سطح آرتروسپورهای فراوان و سفید

گیرند. به منظور محل پوسیدگی اسپات را فرا می

جداسازی قارچ، مقداری از توده آرتروسپورهای سفید 

-کشت سیبرا از محل آلودگی برداشته و به محیط

آگار غنی شده با -آگار )مرک، المان( یا هویج-نیزمی

( منتقل شد. در ppm 044سولفات استرپتومایسین )

رنگ آرتروسپور روی صورت عدم وجود توده سفید

بافت گیاه، قطعاتی به طول هفت تا هشت میلیمتر از 

های آلوده جدا و به مدت سه تا پنج دقیقه در اسپات

% ماده موثر( 5 هیپوکلریت سدیم رقیق شده )دارای

ضدعفونی سطحی شده و سه بار با آب مقطر استریل 

های ذکر شده منتقل شدند. شستشو و سپس به محیط

همچنین، در روش دیگر و به منظور القاء و تحریک 

قارچ به تولید آرتوسپور قطعاتی به طول هفت تا هشت 

میلیمتر از اسپات آلوده جدا و پس از سترون نمودن 

کر شده، قطعات به ظروف کشت سطحی به روش ذ

حاوی کاغذ صافی مرطوب و سترون منتقل و در دمای 

داری شدند. در چنین درجه سلسیوس نگه 93

شرایطی، پس از گذشت چهار تا هفت روز، 

های آلوده رنگ قارچ روی قسمتآرتروسپورهای سفید

شدند که این آرتروسپورها مستقیماً به تولید می

های جدا شده گردید. قارچکشت جدید منتقل محیط

سازی و ظروف کشت در به روش تک اسپور خالص

های درجه سلسیوس نگهداری شدند. جدایه 93دمای 

لیتری روی های دو میلیخالص شده در میکروتیوپ

و دمای چهار درجه سلسیوس PDA محیط کشت 

https://plants.usda.gov/java/ClassificationServlet?source=display&classid=ARTH
https://plants.usda.gov/java/ClassificationServlet?source=display&classid=ARTH
https://plants.usda.gov/java/ClassificationServlet?source=display&classid=ARTH
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 برای مطالعات بعدی نگهداری شدند. 

 

 شناختی و مولکولی شناسایی ریخت

-های قارچ بر اساس خصوصیات ریختاسایی جدایهشن

)رنگ پرگنه و خصوصیات آن، مشخصات  شناختی

ها و مشخصات آرتروسپورها و نحوه تشکیل آن

درجه  93و دمای  PDAمیسلیوم( در محیط 

 19ساعت روشنایی و  19سلسیوس با چرخه نور 

روز بر اساس مقالات  14ساعت تاریکی، بعد از 

 ,Abdollah et al., 2005 ت )پژوهشی صورت پذیرف

Sigler and Carmichael 1976,von Arx et al., 

شناختی، ناحیه (. برای تائید شناسایی ریخت1982

ITS  تکثیر شد که برای این کار از جفت آغازگرITS1 

(5′-CTTGGTCATTTAGAGGAAGTAA)  و
ITS4  (5′-TCCTCCGCTTATTGATATGC) 

. بدین منظور، برای (White et al., 1990استفاده شد )

، پوشش میسلیومی قارچ از روی سطح DNAاستخراج 

آوری شد و ده روزه با اسکالپل جمع PDAکشت محیط

با استفاده از ازت مایع با کوبیدن به پودر نرم تبدیل 

 Zhong and)شد و به روش ژانگ و استفان 

Stephenson 2001)  استخراجDNA  .انجام گردید

ها با استفاده از نانودراپ به هکلیه جدای DNAغلظت 

، ITSجهت تکثیر ناحیه  نانوگرم تعدیل شد. 34

مراز در حجم ای پلیمخلوط نهایی واکنش زنجیره

میکرولیتر با به کارگیری سه میکرولیتر  54نهایی 

DNA (34  ،)میکرولیتر از  3/4نانوگرم در میکرولیتر

قطر میکرولیتر آب م 11میکرو مولار(،  14هر آغازگر )

میکرولیتر مسترمیکس آمپلیکون  13دو بار تقطیر و 

دستگاه ترموسایکلر با برنامه دمایی  ( آماده و در3/1)

 23سازی اولیه در دمای  شامل هشت دقیقه واسرشت

ثانیه،  54چرخه، در هر چرخه  53درجه سلسیوس و 

ثانیه،  94درجه سلسیوس؛  23سازی در واسرشت

درجه سلسیوس؛  35در  پیوستن آغازگر به رشته الگو

دقیقه  3درجه سلسیوس و  09ثانیه، گسترش در  64

درجه سلسیوس قرار داده شد.  09گسترش نهایی در 

پس از ارزیابی روی ژل آگارز، محصولات واکنش 

یابی به آزمایشگاه ای پلیمراز جهت توالیزنجیره

پاتوبیولوژی و ژنتیک نرگس اهواز 

(http://nargeslab.ir/Main/MainPage.aspx ارسال )

 شدند.

 های قارچ بررسی تنوع ژنتیکی جدایه

نشان از  M. scaettaeقارچ  ITSبررسی توالی ناحیه 

 دارد Phaeosphaeria قارچ بهنزدیکی این قارچ 

(Abdollah et al., 2005 .) بنابراین، در این پژوهش از

هفت جفت آغازگر ریزماهواره که قبلا در قارچ 

Phaeosphaeria nodorum ( شناساییStukenbrock 

et al., 2005پذیری بعضی از آنها در ( و قابلیت انتقال

 ,.Alvanipour et alبود ) تایید شده M. scaettaeقارچ 

(. همچنین از قارچ 9( استفاده شد )جدول 2020

Trichoderma sp.  به عنوان کنترل منفی استفاده

در حجم مراز ای پلیگردید. مخلوط واکنش زنجیره

الگو  DNAمیکرولیتر شامل سه میکرولیتر  94نهایی 

 μMمیکرولیتر از هر جفت آغازگر ) 3/4نانوگرم(،  34)

 14(، شش میکرولیتر آب دو بار تقطیر و 14

( آماده شد. 1.5xمیکرولیتر مسترمیکس )آمپلیکون 

برنامه دمایی ترموسایکلر برای هر جفت آغازگر 

ثانیه دمای واسرشتی  54ریزماهواره شامل دو دقیقه و 

چرخه که در  53درجه سلسیوس و  26اولیه در دمای 

درجه سلسیوس،  26ثانیه واسرشتی در  54هر چرخه، 

یک دقیقه اتصال ) که دمای اتصال بر حسب نوع 

( ارائه شده 9میکروستلایت متفاوت بود و در جدول )

درجه  09است(، یک دقیقه گسترش در دمای 

پنج دقیقه گسترش پایانی در سلسیوس و در نهایت 

درجه سلسیوس بود. تفکیک محصول واکنش با  09

اکریل استفاده از الکتروفورز عمودی و به وسیله ژل پلی

به  934و ولتاژ  1X TBEآمید چهار درصد و در بافر 

مدت دو و نیم ساعت انجام شد. به منظور آشکارسازی 

نقره  اکریل آمید از روش نیتراتباندهای روی ژل پلی

 .(Hung et al., 2018) استفاده به عمل آمد

 
 آزمون بیماریزایی 

 .Mرغم مشکلات بررسی بیماریزایی قارچ علی

scaettae  در سطح نخلستان و عدم استقبال نخلکاران

جدایه از 15از این موضوع، جهت آزمون بیماریزایی، 

به  DNAجدایه مورد بررسی در چندشکلی  54بین 
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های ژنتیکی انتخاب شدند. برای روهعنوان نماینده گ

-این کار از کناره در حال رشد پرگنه هفت روزه جدایه

با استفاده از  PDAکشت های گزینشی روی محیط

هایی به قطر نه میلیمتر کن دیسکچوب پنبه سوراخ

برداشته شد و با بریدن و بلند کردن قسمت کوچکی از 

ن همسن رقم استعمران )یک نخلستاگل آذین. غلاف 

 1520واقع در اهواز که با وارسی دقیق از سال زراعی 

ها اطمینان حاصل شده از عدم وجود آلودگی در نخل

جاگذاری شد. گل آذین. بود( یک دیسک قارچ در هر 

زنی، قسمت برداشته شده اسپات به محل بعد از مایه

زنی با ها بعد از مایهگل آذینخود برگردانده شد. 

ده شدند. با توجه به اینکه محور خوشه پلاستیک پوشان

(Peduncle در ابتدا برافراشته و با رشد بیشتر به )

آید و باعث گسترده و افشان شدن صورت قوس درمی

و گل آذین. شود؛ بعد از باز شدن غلاف خوشه می

ها خروج خوشه برای جلوگیری از افشان شدن سنبلک

(Spikeletو سهولت و دقت در ارزیابی در ) صد شدت

ها با بند پلاستیکی بسته و سنبلک گل آذین. بیماری، 

 PDAکشت شدند. برای تیمار شاهد نیز از محیط

روز از زمان  13استفاده شد. درصد بیماری بعد از 

از ها گل آذین زنی و بر اساس درصد پوسیدگیمایه

 صفر تا صد ارزیابی گردید. 

 
 های آماریتجزیه و تحلیل

اکریل آمید وع ژنتیکی، باندهای ژل پلیبرای بررسی تن

ای و به صورت صفر )حضور( و یک به صورت مشاهده

های حاصل )عدم حضور باند( امتیازدهی شدند. داده

ها در اللمیانگین  ( شده و9414افزار اکسل )وارد نرم

با (، PIC) شکلی چند اطلاعات یامحتوهر لوکوس و 

محاسبه و  2.2 نسخه  NTSYSpcاستفاده از نرم افزار

 ,.Botstein et al)مقایسه شدند EST-SSRبین 

ها با استفاده از ضریب تجزیه و تحلیل داده .(1980

افزار مذکور انجام تشابه جاکارد و با استفاده از نرم

گرفت. رسم دندروگرام مربوط نیز با استفاده از روش 

UPGMA  وSAHN clustering انجام شد. آزمایش-

بیماریزا در قالب طرح کاملا تصادفی های های گروه

-برای متغیر درصد شدت بیماری )درصد آلودگی گل

آذین( و با دو تکرار برای هر جدایه )تیمار( انجام 

های این متغیر شامل: گرفت. تجزیه و تحلیل داده

ها با استفاده از تجزیه واریانس و مقایسه میانگین

 انجام شد.  2.1.5نسخه  SASافزار و با نرم LSDآزمون 

 

 نتایج

های مختلف استان جدایه از شهرستان 54تعداد 

خوزستان و شش استان خرماخیز کشور )ایلام، بوشهر، 

فارس، کرمانشاه، هرمزگان و خراسان جنوبی( و 

و  1520-1525های کشورهای عراق و کویت طی سال

( و بر اساس 1آوری )جدول رقم نخل جمع 19از روی 

ناختی شناسایی شدند. پرگنه قارچ شهای ریختویژگی

رشد کندی داشته و قطر آن  PDAکشت روی محیط

متر درجه سلسیوس به نه سانتی 93روز در  14پس از 

و از  رسید. رنگ پرگنه از نمای بالا سفید مایل به کرم

نمای زیرین ظروف کشت کرمی یا کمی زرد و در 

ا بسیار های مایل به سیاه بود. هیفها قهوهبرخی جدایه

منشعب شده و آرتروسپورهای فراوان در اثر تقسیم و 

شوند. تولید می های هواییبند بند شدن هیف

 10سلولی )در مواردی به  1-6آرتروسپورها عمدتاً 

ای یا بیضوی و به رنگ، استوانهرسند( بیسلول هم می

شناسایی مولکولی با تعیین توالی  ندرت گرد هستند.

و مقایسه   ITS بازی ناحیه  جفت 360-646ناحیه 

های موجود در بانک ژن های حاصل با توالیتوالی

،  Gena-maیابی برای هشت جدایه أیید شد. توالیت

Mehr-sa ،Haji-ma1 ،Kuwa-ma1 ،Karb-za ،Shab-

ka4 و Ilam-sa  انجام گردید و توالی ها به ترتیب با

، MZ093068 ،MZ093081های دسترسی شماره

MZ093110، MZ093133 ،MZ093138 ،

MZ093140 وMZ097341  در پایگاه اطلاعاتیNCBI 

 ثبت گردید. 
 

ها بر اساس جدایه  DNAبررسی چندشکلی

 نشانگرهای ریزماهواره

مورد استفاده، پنج نشانگر  EST-SSRاز هفت نشانگر 

(SNOD1 ،SNOD26،SNOD17 ،SNOD22  و

SNOD21) ر با موفقیت تکثیر و باندهای مورد انتظا
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نشانگر دیگر  مربوط به خود را ایجاد کردند. دو

(SNOD5  وSNOD16 تکثیر نشدند. بنابراین، از پنج )

ها، جهت جفت آغازگر برای تکثیر نواحی ژنومی جدایه

 16در مجموع، بررسی تنوع ژنتیکی قارچ استفاده شد. 

الل  9/5)میانگین   EST-SSRالل برای پنج نشانگر

دمای اتصال آغازگرها، د. برای هر لوکوس( بدست آم

 اطلاعات محتوی طول قطعات، درصد چندشکلی و

 آورده شده است. 9( در جدول PIC) چندشکلی

که منطقه  کشورهای برخی و ایران خرماکاری مناطق از شده آوریجمع Mauginiella scaettaeهای مشخصات جدایه .1جدول 

 برای بررسی تنوع ژنتیکی استفاده شدند.
Table 1. Isolates of Mauginiella scaettae collected from date-cultivating areas of Iran and some countries 

around Iran, used for analysis of genetic diversity. 

Sampling area Variety Sampling date Isolate 

Ilam (Sarney) Sayer 2019 Ilam-sa 

Ilam (Mehran) Sayer 2019 Mehr-sa 

Bushehr (Shabankareh) Kabkab 
2019 

Shab-ka4 

Bushehr (Deylam) Dalaki 2019 Deyla-da 

Bushehr (Ganaveh) Male 2019 Gena-ma 

South Khorasan (Tabas) Mazafati 2019 Tabas-maz2 

Abadan (Abobarim) Sayer 2018 Abad-sa1 

Abadan (Shalhe Thawamer) Male 2018 Abad-ma1 

Ahvaz (Center) Male 2019 Ahva-ma1 

Ahvaz (Am Altamir) Medjool 2019 Ahva-maj 

Behbahan (Shahrui) Khasi 2018 Behb-Kh-1 

Behbahan (Shahrui) Khasi 2018 Behb-kh-2 

Behbahan (Garacheshmeh) Male 2018 Behb-ma1 

Shadegan (Oshad) Sayer 2018 Shad-sa1 

Ramhormoz (Sadat Bayman) Sayer 2018 Ramh-sa1 

Khozestan (Karun County) Sayer 2018 Karo-sa1 

Khozestan (Karun County) Khadrawy 2018 Karo-khad1 

Khozestan (Hendijan) Bream 2019 Hend-br1 

Khozestan (Hoveyzeh) Gheibani 2019 Hove-gh 

Fars (Jahrom) Male 2019 Jahr-ma5 

Fars (Khesht) Zahedi 2019 Kheshbid-za 

Fars (Kazerun) Zahedi 2018 Fa-za 

Fars (Kazerun) Kabkab 2019 Kazer-za2 

Fars (Farashband) Zahedi 
2019 

Farash-za3 

Fars (Firuzabad) Kabkab 
2019 

Firoz-ka 

Kermanshah (Qasr-e Shirin) Ashrasi 2019 Ghasr-ash 

Hormozgan (Hajjiabad) Male 2019 Haji-ma1 

Iraq – Karbala (Tuwairij) Zahedi 2019 Karb-za 

Iraq – Karbala (Tuwairij) Male 2019 Karb-ma 

Kuwait (Al Jahra) Male 2019 Kuwa-ma 
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  Mauginiella scaettaeهای قارچ به کار رفته برای بررسی تنوع ژنتیکی جدایه EST-SSR. هفت نشانگر 9جدول 
Table 2. Seven EST-SSR markers used for analysis of genetic diversity of Mauginiella scaettae isolates 

Locus Primer sequence (5`-3`) 
Annealing 

(°C) 
No. of 
allels 

Size (bp) 
Polymorphism 

(%) 
Motif PIC 

SNOD1 F:CCATCATGTTGTCACGCTTAGC 58 4 252-342 30.83 TGT 0.84 

DR046161 R:CGGTTACGGCAACAACAAGCC       

SNOD26 F:CGTCATCGGCACCACCAGCCAT 62 4 208-242 40 CAC 0.65 

DR045700 R:CATTGTGCATCGTGCATCA       

SNOD5 F: GGACCTTGAGTAAAGGCTGGC - -   GTC  

DR045205 R: GAATGGACAATTTCCAGCTATGC       

SNOD16 F: TCTGTCGTCTGTGTCATTCTG - -   CT  

DR045916 R: GTAAACGGATCCTCCCACC       

SNOD17 F: CAACGGCCAGAAT 60 3 92-182 21.11 GTT 0.94 

DR045078 R: GTGGCAACAACAACGCT       

SNOD22 F: GCACTTTCGAGAACACCTTC 52 4 231-235 10.83 CAC 0.98 

DR045164 R: CAAATGGATAGTCTGCGCA       

SNOD21 F: CCGCAAACATACAAATCATC 44 1 191-218 20 ACC 0.88 

DR074925 R: CACATCCCATTACACAAT       

 

بود و بیشترین  4-03/4ها ضریب تشابه بین جدایه

  Ilam-saهایبود که به جدایه 034/4ضریب تشابه

-)استان خوزستان Behb-kh2سرنی( و -)استان ایلام

 Haji-ma1تعلق داشت. همچنین دو جدایه  بهبهان(

)استان  Firoz-kaآباد( و حاجی-)استان هرمزگان

)استان  Gasr-ash فیروزآباد(، دو جدایه-فارس

)استان  Behb-ma1قصر شیرین( و -کرمانشاه

کربلا( -)عراق Karb-zaو دو جدایه بهبهان( -خوزستان

با ضریب تشابه فراشبند( -)استان فارس Farash-za3و 

در رتبه بعدی قرار گرفتند. رسم دندوگرام بر  010/4

جدایه به کار  54اساس ضریب تشابه نیز نشان داد که 

 در پنج گروه انگشت 139/4رفته در نقطه تشابه 

که (. به طوری1گرفتند )شکل  قرار (V-Iمجزا ) نگاری

دارای زیرکلاد و چند عضوی  Vنگاری وه انگشتگر

ترین گروه ژنتیکی جدایه بزرگ 15بوده و با دارا بودن 

-اعضاء این گروه شامل تمام جدایه شود.محسوب می

های کشورهای خارجی، دو جدایه از استان بوشهر، 

هفت جدایه از استان خوزستان، سه جدایه از استان 

نشاه، یک جدایه از فارس، یک جدایه از استان کرما

استان هرمزگان و یک جدایه از استان خراسان جنوبی 

نیز دارای زیرکلاد و چند عضوی  IVباشند. گروه می

ی استان ایلام، پنج جدایه از استان )دو جدایه

خوزستان و دو استان فارس و بوشهر نیز هر کدام 

 Iنگاری های انگشتدارای یک جدایه بودند( بود. گروه

 IIمنطقه خشت(، -یک جدایه از استان فارس)شامل 

 IIIآبادان( و -)شامل یک جدایه از استان خوزستان

کازرون( بدون -)شامل یک جدایه از استان فارس

زیرکلاد و تک عضوی بودند. اطلاعات حاصل از 

دندروگرام رسم شده نشان داد که فاصله ژنتیکی 

 Kheshbid-zaبود و دو جدایه  93/4-251/4 هاجدایه

-)استان خوزستان Abad-sa1خشت( و -)استان فارس

ها آبادان( بیشترین فاصله ژنتیکی را با دیگر جدایه

دارند. کمترین تشابه و بیشترین فاصله ژنتیکی مربوط 

-Behbسرنی( و -)استان ایلام Ilam-saبه دو جدایه 

kh-2 با جدایه بهبهان( -)استان خوزستانKheshbid-

za د. در دندوگرام رسم شده خشت( بو-)استان فارس

قرار گرفتند؛ به  Vهر سه جدایه خارجی در کلاد 

ترین جدایه به جدایه کویت، جدایه نزدیک کهطوری

Ahva-maj ها به ترین جدایهاز اهواز بوده و نزدیک

)که از استان کربلا  Karb-maو  Karb-zaهای جدایه
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 Farash-za3آوری شده بودند( به ترتیب در عراق جمع

از شهرستان کارون  Karo-khad1 از فراشبند فارس و

ارتباط چندانی بین منشا و  استان خوزستان بودند.

-ها دارای جدایههای ژنوتیپی وجود ندارد و گروهگروه

 هایی با منشا متفاوت بودند.

 
 

 
Mauginiella جدایه  45برای  SSR-ESTحاصل از ضریب تشابه جاکارد بر اساس پنج نشانگر  UPGMA. دندروگرام 1شکل 

scaettaeهای مختلف در شکل نشان های مورد استفاده در آزمون بیماریزایی به عنوان نماینده گروه و یا زیرگروه با رنگ. جدایه

 داده شده است.
Figure 1. UPGMA dendrogram generated based on Jaccard`s Coefficient using five EST-SSR markers for 

30 Mauginiella scaettae isolates. The isolates used for pathogenicity test have been shown as 

representative of each group by different colors. 
 

 های قارچیبیماریزایی جدایه

-گروهها و زیرجدایه از بین گروه 15در مجموع تعداد 

به عنوان جدایه  DNAهای حاصل از چندشکلی 

های بیماریزایی مورد نماینده، انتخاب و در آزمون

تا قبل از باز شدن (. 1بررسی قرار گرفتند )شکل 

غلاف اسپات، توسعه بیماری به صورت درونی بوده و 

شد. با این وجود، برداشتن علائم خاصی دیده نمی

-زنی )علیمقدار کوچکی از اسپات در حین عمل مایه

ها یع در باز شدن اسپاترغم برگرداندن آن(، باعث تسر

ها )چهار الی پنج روز بعد از شد. بعد از باز شدن اسپات

زنی( علائم پوسیدگی به صورت سوختگی و کلروز مایه

ها ظاهر شد؛ همچنین پوشش ها و میوهها، گلسنبلک

ها ظاهر گردید سفید رنگ قارچ روی اسپات و سنبلک

حور (. این پوشش سفید رنگ قارچ با رشد م9)شکل 

خوشه و خروج آن از غلاف کمتر شده و در بعضی 

ها به طور کامل از بین رفت. آلودگی باعث جدایه

ها شده و با خروج خوشه از اسپات ها و میوهریزش گل

که با افزایش دما همراه شد، روند گسترش بیماری 

ها کاهش پیدا کرده و اندازه ناحیه سوختگی سنبلک

پودر سفید رنگ توسعه پیدا نکرد و میزان 

آرتروسپورهای قارچ کاهش یافته یا از بین رفت. نتایج 

 تجزیه واریانس درصد شدت بیماری نشان داد که

 در شدت بیماری درصد نظر عامل بیماری از هایجدایه

 داریمعنی اختلاف درصد دارای یک احتمال سطح

 نظر درصد از هاجدایه بندی(. گروه5هستند )جدول 

 که داد نشان LSDاز آزمون  استفاده با شدت بیماری

گیرند می قرار متفاوتی بیماریزایی هایگروه در هاجدایه

آوری شده از جمع Behb-ma1(. جدایه 0)جدول 

جدایه  و (3/96شهرستان بهبهان بیشترین )

Kheshbid-za آوری شده از شهرستان خشت جمع

میزان درصد شدت بیماری  استان فارس کمترین

نتایج حاصل از به خود اختصاص دادند.  ( را03/9)

تجزیه واریانس مناطق مختلف نشان داد که مناطق 

برداری از نظر درصد شدت بیماری در سطح نمونه
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داری دارند )جدول احتمال پنج درصد اختلاف معنی

برداری (. و این امر بیانگر این است که مناطق نمونه3

وار خارجی پنج استان ایران و دو کشور همجکه شامل 

از نظر درصد شدت بیماری در )عراق و کویت( بودند 

ای هکه نمونهگیرند به طوریهای مختلف قرار میگروه

آوری شده از استان بوشهر و کشورهای خارجی جمع

قرار گرفتند و دارای بیشترین درصد  (aدر یک گروه )

های استان فارس نیز در شدت بیماری بودند و جدایه

( قرار گرفتند و کمترین شدت cا )یک گروه مجز

 (.6بیماری را دارا بودند )جدول 

 

 

 
نشان داده شده در شکل  15-1روی رقم نخل استعمران. اعداد  Mauginiella scaettaeجدایه قارچ  15. علائم و آثار 9شکل 

 باشد.ت بیماری میبه کار رفته جهت ارزیابی آزمون شد Mauginiella scaettaeهای قارچ نمایانگر جدایه

1- F a-za   ،9- Ilam-sa  ،5- Abad-sa1  ،0- Behb-ma1  ،3- Haji-ma1  ،6- Kheshbid-za  ،0- Shab-ka4  ،5- 

Karb-ma  ،2- Kuwa-ma1  ،14- Gena-ma  ،11- Mehr-sa  ،19- Ahva-ma1  ،15- Hove-gh 
Figure 2. Symptoms of 13 Mauginiella scaettae isolates on Sayer variety. Number on each shape 

represents the isolate was used for disease severity analysis. 

1. F a-za, 2. Ilam-sa, 3. Abad-sa1, 4. Behb-ma1, 5. Haji-ma1, 6. Kheshbid-za, 7. Shab-ka4, 8. Karb-ma, 9. 

Kuwa-ma1, 10. Gena-ma, 11. Mehr-sa, 12. Ahva-ma1, 13. Hove-gh 

13 
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 به کار رفته روی رقم نخل استعمران Mauginiella scaettaeجدایه قارچ  15. تجزیه واریانس شدت بیماری 5جدول 

Table 3. Variance analysis of disease severity for 13 Mauginiella scaettae isolates tested on Sayer variety. 
P value F Mean square df Sources of variation 
<.0001 14.36 175.74 12 Treatment (Disease severity) 

  12.24 13 error 

   25 Total 

 

 .LSDبا استفاده از آزمون   Mauginiella scaettaeجدایه قارچ  15بندی بر اساس میانگین شدت بیماری برای . گروه0جدول 
Table 4. Grouping of 13 Mauginiella scaettae isolates based on average of disease severity, using LSD test. 

Groups Mean of disease severity Isolates 
cde 10 Abad-sa1 
bc 17.5 Mehr-sa 
ab 26.5 Behb-ma1 
ab 25 Kuwa-ma1 
b 25 Hove-gh 
ab 25 Gena-ma 
ab 22.5 Shab-ka4 
e 2.75 Kheshbid-za 
de 8.5 Ilam-sa 
e 3.5 Ahva-ma1 
e 4 Fa-za 
cd 14 Karb-ma 
e 5.5 Haji-ma1 

 

. تجزیه واریانس شدت بیماری خامج نخل در مناطق مختلف شامل پنج استان ایران )ایلام، بوشهر، خوزستان، فارس و 3جدول 

 های خارجی )دو کشور عراق )کربلا( و کویت )الجهراء((هرمزگان( و نمونه
Table 5. Variance analysis of disease severity of date khamedj disease in different regions including five 

provinces of Iran (Ilam, Bushehr, Khuzestan, Fars and Hormozgan) and foreign samples (Iraq (Karbala) 

and Kuwait (Al jahra). 
P value F Mean square df Sources of variation 
0.011 99.3 226.51 5 Treatment (Disease severity) 

  56.77 20 error 

   25 Total 

 

 LSDهای همجوار بر اساس آزمون های مختلف و کشوربندی میانگین شدت بیماری خامج نخل در استانگروه. 6جدول 
Table 4. Grouping of disease severity of date khamedj disease in different provinces and neighboring 

countries using LSD test. 
Mean of disease severity Grouping Regions 

13 abc Ilam 
23.75 a Bushehr 
3.37 c Fars 
16.25 ab Khuzestan 
5.5 bc Hormozgan 
19.5 a Foreign 

 

 بحث

در بررسی تنوع  مولکولی رغم اینکه نشانگرهایعلی

 قرار استفاده مورد ریزای نخلبیما ژنتیکی انواع عوامل

 با رابطه در تحقیقی هیچ اند لیکن تاکنونگرفته

با استفاده از  Mauginiella قارچ ژنتیکی تنوع بررسی

در این  .است نشده انجام جهان نشانگرهای مولکولی در

پذیر بوده و جزء میان نشانگرهای ریزماهواره تکرار

-د. از مزیتآیننشانگرهای ژنتیکی مناسب به شمار می

های دیگر این نشانگرها امکان استفاده از آغازگرهای 

های شناخته شده یک گونه برای بررسی ریزماهواره

های نزدیک های همولوگ در گونهچندشکلی در مکان

های تکراری و به آن است. برای تحقق این مهم توالی

 ( بین دو گونهFlanking regionsای )های حاشیهتوالی

بایست کاملا حفاظت شده باشند العه میمورد مط

(Rossetto, 2001) با اینکه مطالعات نشان داده که .

های قارچی نزدیک به ها بین گونهSSRپذیری انتقال

( لیکن Dutech et al., 2007باشد )درصد می 50هم، 

های زیاد و زمانبر بودن توسعه و با توجه به هزینه
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موجودات،  ر ژنومجدید د SSRهای شناسایی نشانگر

-Crossای )بنابراین، استفاده از قابلیت انتقال بین گونه

Transferabilityنشانگرهایی که قبلا شناسایی شده )-

اند رویکرد بسیار مناسبی بوده که سریع، ارزان و 

شود جویی در زمان میکارآمد است و باعث صرفه

(Baird et al., 2010, Alvanipour et al., 2020از .) 

 ناشناخته این قارچ تلئومرف رغم اینکهطرف دیگر علی

 دادند نشان (9443همکاران ) و Abdullahلیکن  است

درصد  25-20دارای قارچ  این (ITS) نواحی توالی که

و  است Phaeosphaeria آسکومیست قارچ با همولوژی

. بنابراین، در این دو جنس به هم نزدیک هستند

مربوط  EST-SSRزگر پژوهش حاضر از هفت جفت آغا

که پیش از این قابلیت انتقال  Phaeosphaeriaبه 

توسط  M. scaettaeها به قارچ برخی از آن

Alvanipour ( مورد تایید واقع شده 9494و همکاران )

که  M. scaettaeجدایه  54بود برای بررسی تنوع در 

-از نقاط مختلف کشور و دو کشور عراق و کویت جمع

(. از هفت 9و  1استفاده شد )جدول  آوری شده بودند

جفت آغازگر به کار رفته، پنج جفت آغازگر قابلیت 

درصد( و در دو  0/01تکثیر و انتقال پذیری داشته )

درصد( تکثیری حاصل  30/95جفت آغازگر دیگر )

(. از پنج جفت آغازگر تکثیر شده برای 9نشد )جدول 

اده استف M. scaettaeبررسی تنوع ژنتیکی در قارچ 

شد. محققین معتقدند موفقیت در تکثیر، مرهون 

باشد فاصله تکاملی بین گونه منبع و گونه هدف می

(Rossetto, 2001)قیق مشخص شد که . در این تح

درصد( و کمترین میزان تکثیر 25بیشترین میزان )

جدایه به کار رفته  54درصد( جفت آغازگرها در  63)

و  SNOD22 به ترتیب مربوط به جفت آغازگرهای

SNOD26 در این پژوهش مشخص شد که  باشد.می

زیاد است و در  M. scaettaeتنوع ژنتیکی قارچ 

گیرند. ها در پنج گروه قرار میجدایه 139/4شباهت 

شود ( مشاهده می1با این وجود همانطور که در شکل )

گیرند. ( قرار میVها در یک گروه )درصد جدایه 64

ها ارتباط چندانی به ی جدایهفاصله یا شباهت ژنتیک

-رقم، منطقه جغرافیایی و یا سال زراعی ندارد و جدایه

آوری متفاوت با هم در هایی با منشا و رقم و سال جمع

یک گروه ژنوتیپی قرار گرفتند. به طوریکه دو جدایه 

Ilam-sa  وBehb-Kh-2  بیشترین شباهت که دارای

سال  ( هستند از نظر محل، رقم و03/4ژنتیکی )

(. 1و جدول  1آوری با هم متفاوت هستند )شکل جمع

تولید اسپورهای غیرجنسی فراوان و در نتیجه امکان 

بروز جهش، گستردگی قارچ در پهنه وسیع جغرافیایی 

توانند از و فشار اقلیم و محیط و تنوع ارقام میزبان می

گذار در ایجاد تنوع زیاد در این قارچ باشند. عوامل تاثیر

رف دیگر با توجه به اینکه هیچ رقم مصونی برای از ط

بیش به این قارچ وجود ندارد و تمام ارقام خرما کما

گونه اعمال شوند؛ بنابراین هیچبیماری خامج دچار می

فشار انتخاب که بتواند بخشی از جمعیت بیمارگر را 

کاهش و سبب کاهش تنوع بیمارگر شود وجود نخواهد 

 یافتن هابیماری کنترل در موثر هایراه از یکی داشت.

 تهیه در موفقیت که است بدیهی اما است. مقاوم ارقام

 و بیمارگر ژنتیک از کافی شناخت به مقاوم ارقام

 Sheykh Aleslami) دارد بستگی هاآن تعامل و میزبان

et al., 2005). که داده نشان محققین نتایج بررسی 

 قارچ به بتنس مختلفی هایواکنش خرما مختلف ارقام

Mauginiella نتایج این گاهی که اندداده نشان 

( در بررسی 1223) Mohageryهستند.  متناقض

، رقم Mauginiellaواکنش چند رقم نخل به قارچ 

را بسیار حساس عنوان کرد در حالیکه  "استعمران"

Al-Yaseri ( در بررسی9411و همکاران ) های خود

را متعادل دانستند؛  واکنش رقم استعمران به این قارچ

را با کمترین  "بریم"همچنین این محقیقن رقم 

( در Al-Yaseri et al., 2011حساسیت معرفی کردند )

( بریم را جزء ارقام 9445و همکاران ) Abbasحالیکه 

های این حساس عنوان کردند. علاوه بر این، بررسی

 مختلف مناطق در ارقام که پژوهشگران نشان داده

 خود خامج از بیماری به نسبت مختلفی هایواکنش

 چندان فاصله مناطق این بعضاً که دهندمی نشان

 اندگرفته نتیجه همچنین هاآن و ندارند هم از زیادی

 شدت و آب به نزدیکی و دوری بین معکوسی رابطه که

به طور کلی  .(Abbas et al., 2008دارد ) وجود آلودگی

 مقاومت زمینه در شده انجام پیشین مطالعات اکثر

 و بوده بیمارگر به آن واکنش و میزبان به معطوف ارقام
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 مورد آن بیمارگری قدرت و بیمارگر عوامل یا عامل

 تحقیقات این در به عبارتی. است شده واقع غفلت

 یک تنها بیمارگر عامل که شده نهاده این بر فرض

 و بوده مشخص بیمارگری قدرت با نژاد یک یا موجود

 مقاومت یا تحمل حساسیت، مورد در که آنچه هر

 و است نخل یعنی میزبان گیاه به مربوط دارد وجود

 است. بنابراین نشده گرفته نظر در بیمارگر برای نقشی

باشد  بیمارگر اختیار در هادوگانگی این فهم کلید شاید

 کامل شناخت با و M. scaettae ژنتیکی تنوع بررسی با

 توانمی بهتر آن به بتنس گیاه العمل عکس و بیمارگر

کرد. علاوه بر این،  توصیه را آن با مبارزه هایراه

های بیماریزایی که به اثر متقابل استفاده از آزمون

های متداول پردازد یکی از روشبیمارگر و میزبان می

 ,.Motallebi et alباشد )ها میبندی قارچدر دسته

 15ایی (. در آزمایش مربوط به بررسی بیماریز2002

های گروهها و زیرحاصل از گروه M. scaettaeجدایه 

های به کار رفته ژنتیکی مشخص شد که تمام جدایه

علائم بیماری خامج را ایجاد کرده و بعد از باز شدن 

 اسپات علائم بارز سوختگی و رشد قارچ روی اندام

های مختلف اسپات ظاهر شد. همچنین مشخص شد 

های تک عضوی که بوط به گروههای مرکه تمام جدایه

-ها دارا میبیشترین فاصله ژنتیکی را از بقیه جدایه

( که کمترین بیماریزایی را eباشند در یک گروه )

های به کار رفته از تمام جدایه گیرند وداشت قرار می

که بیشترین   aدر گروه بیماریزای Vکلاد ژنتیکی 

به طور  گیرند.درصد شدت بیماری را داشت؛ قرار می

کلی همبستگی مشخصی بین شدت بیماریزایی و 

توان به های ژنتیکی قابل استنباط نبود و نمیگروه

شدت  درصدهای ژنتیکی را ملاک طور مشخص گروه

های بیماریزایی آن قلمداد کرد چرا که بیماری و گروه

توانند در های ژنتیکی متفاوت میهای گروهجدایه

به قرار بگیرند و یا برعکس آن های بیماریزایی مشاگروه

ای های عدیدهنیز حادث شود. با توجه به اینکه راه

هایی با برای انتقال قارچ وجود دارد قرار گرفتن جدایه

موقعیت جغرافیایی دور از هم در یک گروه ژنتیکی یا 

ای تواند ناشی از انتقال بیمارگر از نقطهبیماریزایی می

 فصل خلال در بیماری این به نقطه دیگر باشد. انتقال

آلوده و  هایگرده با افشانیگرده طریق تواند ازمی

 صورت صورت هوابرد به و یا آلوده حشرات انتقال با

در نهایت به نظر  .(Fawcett and Klotz, 1932بگیرد )

های نر مرغوب از نقاط دوردست رسد انتقال اسپاتمی

ال از قبیل افشانی و یا طرق دیگر انتقبه منظور گرده

دست در ها به مناطق دورها و میوهانتقال خوشه

تاثیر نیست، چرا که در سال ها بیاختلاط گروه

 .Mآنسلم و بالتزاکیس گزارش نمودند که قارچ 1230

scaettae ای که از بندی شدههای بستهرا از میوه

ای از الجزایر به فرانسه صادر شده و دارای قطعه

اند ودند جداسازی کردههای آلوده بسنبلک

(Farrokhinejad, 1994; Dowson, 1991 همچنین .)

فاوست و کلودز علت عدم وجود قارچ عامل بیماری در 

داند که کالیفرنیا و آریزونا را مربوط به این واقعیت می

-آذین نخل را آلوده میعامل بیماری خامج، گل قارچ

های نخل کند و احتمال انتقال آن توسط پاجوش

های برگی وجود دارد محتمل چنانچه در بیماری

(. بنابراین و بر Fawcett and Klotz, 1932نیست )

اساس آنچه گفته شد این نکته قابل تأمل است که نظر 

های جنس از بین گونه Mauginiellaبه اینکه قارچ 

Phoenix  تنها گونهP.dactylifera  را آلوده کرده و

های جنس سایر گونهگزارشی دال بر آلوده کردن 

Phoenix  توسط این قارچ وجود ندارد و قارچ غیر از

این گونه هیچ گونه گیاهی دیگری را به صورت طبیعی 

کند و در حقیقت نوعی اختصاصیت میزبانی آلوده نمی

گمان تنوع ژنتیکی و تاریخ تکاملی و حتی دارد. لذا بی

های مرتبط با حیات نظیر پراکنش سایر جنبه

تواند ارتباط تنگانگی با ایی این دو موجود میجغرافی

هم داشته باشد و اگر بحثی نظیر مقاومت در ارقام 

متنوع خرما نسبت به این قارچ در پی باشد مسلماً به 

موازات آن بحث تنوع در بیماریزایی قارچ نیز با توجه 

 به تک میزبانه بودن آن مطرح خواهد شد.
 

 گیری کلینتیجه

دهنده حاصل از این پژوهش نشان در مجموع نتایج

از  M. scaettaeهای قارچ این واقعیت است که جدایه

نظر ژنتیکی و بیماریزایی از تنوع بالایی برخوردار 
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هستند و مقاومت یا حساسیت مشاهده و گزارش شده 

تواند تنها مربوط به گیاه خرما باشد؛ در ارقام خرما نمی

جه به تنوعی که به بلکه بر اساس مطالعه حاضر و با تو

لحاظ ژنتیکی و بیماریزایی در این قارچ مشاهده شد؛ 

-رسد ژنتیک و توانایی بیماریزایی قارچ میبه نظر می

تواند سرنوشت این واکنش حساسیت یا مقاومت گیاه 

توان نتیجه گرفت که را تعیین کند. بنابراین می

مدیریت موفق بیماری خامج مرهون مطالعات بیشتر و 

تر قارچ عامل این هر چه بیشتر و کامل شناخت

 بیماری است.
 

 سپاسگزاری

این مقاله حاصل بخشی از پژوهش رساله دکتری 

باشد. بدین وسیله از معاونت محترم نویسنده اول می

پژوهشی و فناوی دانشگاه تهران و دانشگاه علوم 

طبیعی خوزستان صمیمانه  کشاورزی و منابع

مدیریت حفظ نباتات  شود. همچنین ازقدردانی می

استان فارس و ایستگاه تحقیقات کشاورزی جهرم، 

مدیریت جهاد کشاورزی شهرستان طبس، مدیریت 

حفظ نباتات ایلام، سازمان جهاد کشاورزی بوشهر و 

های گرمسیری این ایستگاه تحقیقات خرما و میو

استان، مدیریت جهاد کشاورزی قصر شیرین، مرکز 

ی و منابع طبیعی استان تحقیقات و آموزش کشاورز

هرمزگان و ایستگاه تحقیقات کشاورزی شهرستان 

آباد، کارشناسان مدیریت جهاد کشاورزی حاجی

های برداری همکاریآبادان و خرمشهر که برای نمونه

بی شائبه مبذول داشتند کمال تشکر و امتنان به 

آید. نویسندگان این مقاله مراتب قدردانی عمل می

برداری شجویان کشور عراق که در نمونهخود را از دان

  .دارنداز کربلا مساعدت نمودند اعلام می
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