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Abstract 

The fungus Mauginiella scaettae is the causative agent of the destructive Khamej disease 

(inflorescence rot) common in various date palm cultivation areas. UP-PCR is one of the DNA 

fingerprinting methods with high reproducibility and specificity. The aim of this study was to 

investigate the possibility of DNA amplification with UP-PCR primers and the feasibility of 

studying the genetic diversity of M. scaettae isolates using this marker. Date palm inflorescences 

with Khamej disease symptoms were sampled in Khuzestan and Fars provinces. The purified 

isolates were identified based on morphological characteristics and confirmed by amplification 

and sequencing of the ITS-nrDNA genomic region. Three primer pairs UP-15/19, UP-21 and 

UP-45 were used to investigate the possibility of amplification and determine the genetic 

diversity among the fungal isolates. Five isolates of M. scaettae were obtained from three cities: 

Abadan, Karun and Behbahan in Khuzestan province and one sample from Kazerun in Fars 

province. The isolates were obtained from four date palm cultivars: Sayer, Khazravi, Khasi and 

Zahedi. Constructing of phylogenetic tree based on ITS sequences confirmed that the isolate 

belonged to M. scaettae fungus with 100% bootstrap values. Examination of the UP-PCR marker 

amplification results showed that the highest number of observed bands was related to the UP15 

primer and the lowest number of bands was related to the UP45 primer. Band diversity was 

observed between the UP-PCR primers used, but genetic diversity was not observed among the 

five M. scaettae isolates in any of the three UP-PCR primers and the banding pattern of the 

isolates was similar for each primer. The reason for the failure to detect genetic diversity 

between isolates of this pathogen using these primers and the marker could be due to their close 

genetic relationship. 
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 مقاله پژوهشی

 UP-PCRبا  Mauginiella scaettaeهای  ارزیابی امکان تعیین تنوع ژنتیکی جدایه
 

 5، کریم سرخه4سعید، خلیل عالمی3اله امینیانحشمت ،2 نیکخواهمحمد جوان ،1*پورحمید علوانی

 ، ایران، اهوازاهواز چمران شهید دانشگاه کشاورزی، دانشکده پزشکی،گیاه گروه .1

 ، ایرانتهران، کرج دانشگاه دانشکده علوم و مهندسی کشاورزی، پزشکی،گیاه گروه. 2

 ، ایرانتهران، پاکدشت دانشگاه ،ابوریحان دانشکده فناوری کشاورزی گیاهی، هایبیماری و شناسیحشره گروه  .3

 ، ملاثانی، ایرانخوزستان طبیعی منابع و کشاورزی علوم دانشگاه کشاورزی، دانشکده گیاهی، ژنتیک و تولید مهندسی گروه . 4

 ، ایران، اهواز اهواز چمران شهید دانشگاه کشاورزی، دانشکده گیاهی، ژنتیک و تولید مهندسی گروه .  5

 چکیده

شایع در مناطق مختلف کشت  آذین(ی مخرب خامج )پوسیدگی گلعامل بیمار Mauginiella scaettaeقارچ 

پذیری و اختصاصیت بالایی که تکرار است DNAنگاری های انگشتیکی از روش UP-PCR. است خرمانخل 

سنجی بررسی تنوع و امکان UP-PCRبا آغازگرهای  DNAبررسی امکان تکثیر هدف از این مطالعه  دارد.

های نخل خرمای دارای علائم بیماری آذین. گلبود با استفاده از این نشانگر M. scaettaeهای جدایهژنتیکی 

خصوصیات مطالعه های خالص شده، براساس . جدایهشدند بردارینمونه های خوزستان و فارسخامج در استان

 تایید شدند. از سه جفت آغازگر ITS-nrDNAی ژنومی یابی ناحیهتوالی و با تکثیر و باریختی شناسایی 

 UP-15/19 ،UP-21  وUP-45  قارچ بین جدایه های تنوع ژنتیکی در تعیین به منظور بررسی امکان تکثیر و

و استان خوزستان از سه شهرستان آبادان، شهرستان کارون و بهبهان  M. scaettaeی پنج جدایه استفاده شد.

: سایر، یها از روی چهار رقم نخل خرما. جدایهندیک نمونه از شهرستان کازرون استان فارس به دست آمد

ی مورد تعلق جدایهدرصد  100با اعتبار سنجی خضراوی، خاصی و زاهدی به دست آمدند. واکاوی تبارزایشی 

تعداد باند  تریننشان داد بیش UP-PCRتایید نمود. بررسی نتایج تکثیر نشانگر  M. scaettaeمطالعه را به قارچ 

 است. بین آغازگرهای UP45و کمترین تعداد باند مربوط به آغازگر  UP15مشاهده شده مربوط به آغازگر 

 UP-PCR ی بین پنج جدایه ، ولیبه کار رفته، تنوع باندی دیده شدM. scaettae  در هیچ یک از سه آغازگر

UP-PCR یل عدم دلها برای هر کدام از آغازگرها شبیه هم بود. تنوع ژنتیکی مشاهده نشد و الگوی باندی جدایه

ی رابطهتواند ناشی از نشانگر، می های این بیمارگر با استفاده از این آغازگرها وبین جدایه تشخیص تنوع ژنتیکی

 .باشدآنها ژنتیکی نزدیک 

 خرمانخل، خامج، بیماری، نگاریانگشت :واژگان کلیدی

 Introduction                                                                                                                            قدمهم

 . در دنیا استنخل خرما   مهمهای بیمارییکی از  Cav.  Mauginiella scaettae ناشی ازبیماری قارچی خامج 

                                                            
* : :81/10/1403، پذیرش: 25/90/1403، بازنگری: 12/60/1403دریافت 
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 بیماری توسعه با هالکه این. است آذینگل غلاف روی تیره ایقهوه هایلکه ظهور بیماری شناسایی علامت اولین

  آذینگل محور به بیماری شدید آلودگی در کند.می آلوده را خوشه محورهای و هاگل قارچ گسترش یافته و

 های قارچسلیومیمو  هایکنیدیوم رنگ سفید پوشش با و شودپوسیده و گندیده میاسپات  کل و رسدمی

های با شرایط کند و در سالدرصد به محصول خرما خسارت وارد می 2-15این بیماری در سال  شود.می پوشیده

کند یدرصد هم خسارت وارد م 70-80آب و هوایی مساعد برای قارچ، بیماری به حالت اپیدمی درآمده تا 

Abdullah et al. 2005)موفقیت مقاوم است. اما یامهرقشناسایی  هابیماری مدیریت در موثر هایراه از (. یکی 

 شدن مشخص تردید بدون میسر نخواهد بود. بنابراین بیمارگر ژنتیک از کافی شناخت بدون مقاوم اصلاح ارقام در

 خواهد کرد یفاآن ا تیییرمد یدر برنامه ها ینقش مهم M. scaettaeقارچ  یق ژنتیکیدق ماهیت

 (Alvanipour et al., 2022.) شناسی گیاهی سابقه طولانی داشته و محققین ها در علم بیماریکاربرد نشانگر

تر از گونه بوده ها و تفکیک موجودات حتی تا سطوح تاکسونومیکی پاییناین علم از دیرباز به دنبال درک تفاوت

طور کلی، برای اینکه ها بوده است. بههایی نظیر زیرگونه، پاتوتیپ و غیره در حقیقت حاصل این تلاشو تولد واژه

صفتی به عنوان نشانگر تلقی شود باید دارای دو خصوصیت مهم و کلیدی باشد؛ اول اینکه صفت توانایی توارث 

را نشان دهد. نشانگرهای مبتنی بر فنوتیپ شکلی داشته باشد و دوم اینکه بتواند بین افراد آن گونه تفاوت یا چند

آیند هرگز خالی از اشکال نبودند چرا که این شناسی کلاسیک به شمار میو مرفولوژی که پایه علم قارچ

های اخیر و با (.در دههGalehdari et al. 2006) ی هستندمحیطشرایط و  قارچ نشانگرها غالبا متأثر از سن 

ی تنوع موجودات براساس ها و مطالعهها برای فهم تفاوت، تلاشDNAبر تکثیر  پیشرفت در علم ژنتیک مبتنی

 های مختلفی برای نیل به این هدف ابداع و معرفی شده است. ها و تکنیکژنتیکی قوت گرفته و روش یاین ماده

، مبتنی بر تکثیر UP-PCRتوسط بولات و میروننکو توسعه داده شد. روش  1990در سال  UP-PCRروش 

DNA است  2بوده که این آغازگر دارای توالی نوکلئوتیدی اختیاری 1یک موجود با استفاده از یک آغازگر عمومی

تکثیر شده حاصل خواهد شد که نه تنها برای یک ژنوم  DNAو یک الگوی باندی متفاوت از نظر اندازه برای 

پذیر است. بنابراین بررسی ها( نیز تکرارجدایهاز گونه )تر خاص منحصر به فرد است بلکه برای سطوح پایین

تکثیر شده به ما اطلاعاتی راجع به ارتباطات ژنومی موجودات خواهد داد. این روش که  DNAشباهت الگوی 

 را فراهم  DNAها امکان تکثیر است بدون اطلاع قبلی از ترادف بازی DNAنگاری های انگشتیکی از روش

ی این روش است ولی نسبت به روش رپید دارای مزایایی از و در حقیقت ارتقا یافته 3روش راپیدکند و شبیه می

پذیری این بازی( و دمای نسبتا بالای واکنش است. به همین دلیل تکرار 22تا  15تر )قبیل طول آغازگرهای بلند

 با اختصاصیت بالا به  یونیورسال. پرایمرهای (Bulat et al. 1998, Demissie et al. 2019)روش بالاست 

ها جایگزینی نوکلوتیدی رخ داده باشد الگو و شوند و چنانچه در آن مکانهای مشخصی در ژنوم متصل میمکان

 تکثیر شده نیز تغییر خواهد کرد در نتیجه چنین ژنومی با ژنوم اولیه متفاوت خواهد بود DNAشباهت 

                                                            
1 . Universal 

2. Arbitrarily 

3 . RAPD 
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(Bulat et al. 1994یکی دیگر از مزا .) یای این روش اینست که این روش در مقایسه با راپید از تعداد باند

بیشتری برخوردار است که این امر باعث تسهیل در شناسایی نشانگرهای خاص شده و در عین حال باندهای 

به دو گروه تقسیم  یونیورسال(. عموماً آغازگرهای Bulat et al. 1998دهد )ها را نیز نشان میی گونهشدهحفاظت

های یک گونه ایجاد شده که الگوی یکسان یا خیلی شبیه به هم در جدایهشوند: یک گروه آغازگرهای حفاظتمی

های بندیتکثیر شده در سطوح طبقه DNAکنند؛ در موجودات عالی که نرخ جایگزینی کمتر است شباهت می

ی گونه شدهای را در ساختار ژنوم حفاظتتنوع درون گونه شود و گروه دیگر آغازگرهای متغیر کهبالا ایجاد می

ها ها و ارزیابی روابط ژنتیکی واریتهدهند. بنابراین این روش برای بررسی تنوع و تشخیص سریع گونهنشان می

ای خواهد بود و حتی تنوع تکثیر شده دارای اختصاصیت گونه DNAقابل استفاده بوده و طیف الکتروفورزی 

 .Bulat et al. 1994, Bulat et alقابل استنباط است ) UP-PCRشکلی ای نیز براساس تنوع چندنهدرون گو

1995 .) 

، فارغ از ایجاد یا عدم ایجاد M. scaettaeقارچ  هایبرای بررسی تنوع ژنتیکی جدایه UP-PCRاستفاده از نشانگر 

باشد. لذا این  قارچ های جغرافیایی این جدایه ژنتیکی تواند شاخصی برای میزان وابستگیمرفیسم، میپلی

تنوع تعیین سنجی امکانبررسی و  UP-PCRبا آغازگرهای  DNAامکان تکثیر  یمطالعههدف  با پژوهش

 شد. انجامبا استفاده از این نشانگر  M. scaettaeژنتیکی قارچ 

 

                                           Materials and Methods                                                    هاروش و مواد

 M. scaettaeسازی قارچ جداسازی و خالص

استان آبادان، کارون و بهبهان  هایشهرستانآذین خرمای دارای علائم بیماری خامج از ی گلتعدادی نمونه

، مقداری از آثار M. scaettaeآوری شد. برای جداسازی قارچ جمعشهرستان کازرون استان فارس  و خوزستان

-سیب های پتری حاوی محیط کشتاسپورهای سفیدرنگ قارچ موجود در محل آلودگی برداشته و در تشتک

-7پس از  ار داده شد.( قرppm 400حاوی سولفات استرپتومایسین ))مرک، المان(  PDA زمینی/دکستروز/آگار

ظروف کشت  قرار داده شدند.  PDA روی محیط کشت جدید ،روز، میسلیوم و آرتروسپورهای تازه رشد یافته 5

انجام شد  اسپورسازی قارچ به روش تکخالص .سلسیوس نگهداری شدند یدرجه 25قارچ در دمای 

(Alvanipour et al. 2022). 

 M. scaettaeریختی و مولکولی  شناسایی

از ترکیب آغازگرهای با استفاده  ITS-nrDNAی ژنومی و ناحیه ریختیخصوصیات مطالعه براساس  هاجدایه

ITS1 (5′-CTTGGTCATTTAGAGGAAGTAA)  وITS4 (5′-TCCTCCGCTTATTGATATGC)  به

 یدرجه 95زمانی و دمایی به شرح ذیل تنظیم شد.  یهای مستقیم و معکوس استفاده شد. برنامهعنوان آغازگر

  58ثانیه،  30ی سلسیوس به مدت درجه 95 :چرخه شامل 35دقیقه و  8سلسیوس واسرشتی اولیه به مدت 
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 تبارشناسی یمطالعهقارچی مورد استفاده برای  هایجدایه -1جدول 
Table 1. Fungal isolates used in phylogenetic study  

Reference Accession number Isolate  Species  
This study  Abad-sa1 Mauginiella scaettae* 
Vu et al. (2019) MH854874 CBS 158.26 Mauginiella scaettae 

Ariyawansa et al. (2015) NR_154326 MFLUCC 14-

0651 
Populocrescentia 

forlicesenensis 
Cowger and Silva-Rojas 

(2006) 

AY817682 STAN11 Phaeosphaeria nodorum 

Qi (2022) Unpublished data OP748745 DT1893-A Parastagonospora nodorum 
Cowger and Silva-Rojas 

(2004) Unpublished data 

AY817686 STAN24 Phaeosphaeria nodorum 

de Gruyter et al. (2013) NR_155309 CBS 505.75 Leptosphaeria doliolum 
Vu et al. ( 2019) MH857041 CBS:289.52 Parastagonospora avenae 
Ahmed et al. (2016) KY090642 CBS 384.86 Parastagonospora avenae 

Crous et .al. (2014) NR_155793 CBS 136766 Septoriella poae 

Marin-Felix, and Crous 

(2019) Unpublished data 

NR_164452 

 

CBS 145366 

 

Neostagonospora sorghi 

 

 حاضر یمطالعه در شده یبررس یهیجدا*

 

ی سلسیوس گسترش درجه 72ثانیه و  60ی سلسیوس به مدت درجه 72ثانیه،  20ی سلسیوس به مدت درجه

پاتوبیولوژی  ژنتیک آزمایشگاه توسط یابیتوالی(. Abdullah et al. 2005شناسایی شدند ) دقیقه 5نهایی به مدت 

ویراستاری و با  BioEdit ver. 4.0.6.2استفاده از نرم افزار  با حاصل انجام گرفت. توالی و ژنتیک نرگس اهواز

 NCBI  های بانک ژندر پایگاه داده موجود هایتوالی با  BLASTافزار استفاده از نرم

(www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank/) ویرایش وهای فیلوژنتیکی عمل جهت واکاوی شد. مقایسه  

 Maximum با الگوریتم تبارزایشی درختصورت گرفت.  BioEditافزار گیری از نرمها با بهرهترازسازی توالیهم

likelihood، مدل  براساس Tamura 3-parameter افزار و با استفاده از نرم ver7.0MEGA.برای ترسیم شد 

خارجی  یآرایه عنوان به Ces. & De Not Leptosphaeria doliolumقارچ  تبارزایشی، درخت کردن دار ریشه

  )استراپ بوت( نجیهای موجود در شجره، از تجزیه و تحلیل اعتبارسبرای اطمینان از ثبات شاخه استفاده شد.

. شد داده نشان فیلوژنی درخت درصد روی 50 از بیشترمساوی یا  اعتبار ارزش و  تکرار استفاده 1000با انجام 

 .است آورده شده  1 جدول در یرسم درخت فیلوژن رفته در به کار هایقارچ فهرست

  UP-PCR های قارچ با نشانگرهای بررسی تنوع ژنتیکی جدایه

 .UP-PCR (Bulat et al آغازگر سه ، ازM. scaettae قارچ هایجدایه ژنتیکی تنوع سنجیبررسی امکانبرای 

بدین صورت که در ابتدا برای هر  .روی یخ تهیه شد PCRمخلوط واکنش  .(2شد )جدول  استفاده( 1995

میکرولیتر از هر کدام از  2میکرولیتر مسترمیکس،  5/12حاوی  PCRنشانگر حجم مورد نیاز از مخلوط واکنش 

( برای کل DNAمیکرولیتر آب مقطر )به غیر از میزان  5/7پیکومولار از هر آغازگرUP-PCR (10  ،)آغازگرهای 

  با استفاده از دستگاه ورتکس هم زده ها محاسبه گردید و مخلوط پایه به دست آمده به مدت چند ثانیهنمونه
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 Mauginiella scaettae برای بررسی تنوع ژنتیکیاستفاده شده  UP-PCRتوالی آغازگرهای  .2 جدول
Table 2. Sequences of UP-PCR primers used for analysis of genetic diversity of Mauginiella 

scaettae. 
Size (bp) Primer sequence (5`-3`)  UP-PCR primer 

15 GAGGGTGGCGGCTAG UP-15/19 
21 GGATCCGAGGGTGGGGGTTCT UP-21 
18 GTTAAAACGACGGCCAGT UP-45 

 

 

میکرولیتری ستترون،  200های میکروتیوب میکرولیتر از این مخلوط به درون لوله 22شد. سپس حجمی معادل 

نانوگرم( از هر جدایه، اضافه شد تا حجم نهتایی مخلتوط واکتنش در هتر  50الگو ) DNAمحتوی سه میکرولیتر 

ها درون دستگاه ترموسایکلر قرار داده شد و ای، لولهمیکرولیتر گردید. پس از سانتریفیوژ کوتاه چند ثانیه 25لوله 

پس از تکثیر نشانگر مورد نظر، محصولات اجرا شد.  مناسبای پلیمراز تحت برنامه دمایی و زمانی واکنش زنجیره

 PCR درصد دارای رنگ محلول اتیدیوم بروماید تفکیک شدند. محصولات واکتنشدر ژل آگارز یک PCRواکنش 

 .شدند مشاهده و عکسبرداری IMAGOکمپانی  Gel Documentationدستگاه در 
 

     Results                                                                                                                                   هایافته

 بیمارگرخصوصیات ریختی و مولکولی 

 تشتک، یرینز یاز نما و کرم به مایل سفید پتری تشتک بالای نمای از PDA محیط روی قارچ یپرگنه رنگ

 آرتروسپورهای فراوان  رنگ، شفاف و در اثر بند بند شدن بهبیها و یا سیاه است. هیفبه زرد  یلکرم ما

 (.  1شکل )شوندتبدیل میسلولی سلولی یا چندتک

 

 
 .خرمای آلوده آذینگل روی  Mauginiella scaettaeعلائم و آثار  .1شکل 

Figure 1. Symptoms and signs of the Mauginiella scaettae on infected date palm inflorescence. 
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 ITS-nrDNAبراساس  ناحیه ژنتومی  Maximum likelihoodدرخت فیلوژنتیکی ترسیم شده به روش .2شکل 

دهتد. از قتارچ را نشتان متی درصتد 50 مستاوی یتا بزرگتتر اعتبارستنجس هتا درصتدشاخه انشعاب محل . اعداد

Leptosphaeria doliolum تیترهی خارجی برای ریشه دار کردن درخت استفاده شتد. مستتطیل به عنوان آرایه 

  .دهدرا نشان می پژوهشجداسازی شده در این  Mauginiella scaettaeی جدایه

Figure 2. Phylogenetic tree constructed from a maximum likelihood based on the ITS-nrDNA 

sequence data. Bootstrap values ≥50% are exhibited at the node. The tree was rooted using 

Leptosphaeria doliolum as an out-group taxon. The black oblong indicates Mauginiella scaettae 

isolated in this study. 

 

های جدایهدرصد با  5/99ی مورد مطالعه بیش از جدایهنشان داد توالی مربوط به  BLAST ابزار جستجوینتایج 

M. scaettae  موجود در بانک ژنNCBI نشان  تبارنماییواکاوی های حاصل از دادههمولوژی دارد. از طرف دیگر

قرار در یک گروه  CBS 158.26، M. scaettaeی جدایهبا درصد  100 سنجی اعتبارمقدار این جدایه با   که داد

 (.2اثبات شد )شکل گیرد و تعلق آن به این جنس و گونه می
 

  UP-PCR های قارچ با نشانگرهای تنوع ژنتیکی جدایه

دو های بیماری خامج از روی چهار رقم استعمران )سایر(، خضراوی، خاصی و زاهدی و از پنج شهرستان در نمونه

شدند برای این آزمایش انتخاب  M. scaettaeتعداد پنج جدایه  و آوری شدنداستان خوزستان و فارس جمع

  نشان داد؛ بین آغازگرهای به کار رفته تنوع باندی وجود دارد. UP-PCR. نتایج تکثیر نشانگر (3)جدول 

 (. بین3تکثیر گردید )شکل  UP45و کمترین تعداد باند با آغازگر  UP15با آغازگر  DNAترین تعداد باند بیش
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 UP-PCRبه کار رفته برای ارزیابی نشانگر  Mauginiella scaettaeمشخصات پنج جدایه  .3جدول 

Table 3. Five isolates of Mauginiella scaettae used for UP-PCR markers evaluation 
Isolates Sampling date Variety Sampling area 

Abad-sa1 2019/3/16 Sayer Khuzestan-Abadan 

(Abobarim) 
Behb-Kh-2 2018/3/27 Khasi Khuzestan-Behbahan 

(Shahrui) 
Behb-Kh-1 2018/3/27 Khasi Khuzestan-Behbahan 

(Shahrui) 
Karo-khad1 2019/3/20 Khadrawy Khuzestan-Karun County 

Fa-za 2018/4/21 Zahedi Fars-Kazerun 

 

 
هتا بته . جدایتهMauginiella scaettaeهتای ایجاد شده بترای جدایته UP-PCRالگوی باندی نشانگر  .3شکل 

 Behb-Kh-1 (5و  F ،2) Abad-sa1 ،3) Behb-kh-2 ،4) Karo-khad1( 1 :ترتیب شامل

Figure 3. Banding pattern produced by UP-PCR marker in Mauginiella scaettae Isolates. 

Isolates respectively: 1) F, 2) Abad-sa1, 3) Behb-kh-2, 4) Karo-khad1 and 5) Behb-Kh-1 

 

هتا بترای هتر تنوع باندی، مشاهده نشد و الگوی باندی جدایته UP-PCRپنج جدایه برای هیچ یک از سه آغازگر 

 کدام از آغازگرها شبیه هم بود.
 

 Discussion                                                                                                                                  بحث

های جنوبی و مرکزی باشد. در شهرستانخرما در مناطق مختلف کشور متفاوت می فراوانی و پراکنش ارقام نخل

ی استان خوزستان نظیر آبادان و شهرستان کارون رقم اصلی کاشته شده استعمران است در حالیکه رقم عمده

مضافتی  باشد. در استان فارس نیز ارقامی نظیرکاشته شده در شهرستانی نظیر بهبهان رقم خاصی )خاصویی( می

های آیند. بنابراین بلطبع درصد ابتلا ارقام به بیماری خامج در شهرستانو زاهدی ارقام مهمی به شمار می

https://arc.aiaa.org/doi/pdf/10.2514/6.1972-1162
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ارتباط به فراوانی و پراکنش ارقام کاشته شده نیست. ظهور بیماری در هر منطقه منبطق با شرایط مختلف بی

که آن هم متاثر از شرایط آب و هوایی و نوع رقم آذین ) گل اقلیمی از یک سو و فنولوژی درخت و زمان ظهور

تر مثل آبادان و درارقام زودرسی مثل استعمران این بیماری های گرماست( از سوی دیگر است. لذا در شهرستان

ها باشد از شدت های که بارندگی و رطوبت بالا همزمان با ظهور اسپاتکند. بیماری در سالزودتر طهور پیدا می

و رقم مصونی برای این  بوده حساس بیماری خامج به در ایران خرما نخل ارقام تمامخوردار است. بیشتری بر

آمد با استفاده از که از ارقام مختلف نخل در ایران به دست میM. scaettae قارچ هایجدایهبیماری وجود ندارد. 

براساس  پژوهشبه کار رفته در این  M. scaettaeقارچ  هایجدایهشد. معیارهای ریخت شناسی شناسایی می

های به کار رفته از نظر اگر چه جدایه شناسی و ترسیم درخت تبارزایشی شناسایی دقیق شدند.های ریختویژگی

کن رقم میزبان از هم متفاوت هستند لهای مختلف استان خوزستان و استان فارس( و جغرافیایی )شهرستان

تفاوت ژنتیکی مشاهده نگردید. یکی از دلایل عدم تشخیص تنوع ژنتیکی و عدم گونه همانگونه که ذکر شد هیچ

های این قارچ باشد. این تنوع تواند ناشی از شباهت ژنتیکی زیاد جدایهی چندشکلی برای این نشانگر، میمشاهده

به طور کلی (. Sheikholeslami et al. 2005های قارچی باشد )ژنتیکی بسیار نزدیک جدایه یکم گویای رابطه

 .Bulat et al)هاست تکثیر شده بیانگر میزان خویشاوندی ژنتیکی ارگانیسم DNAمیزان همولوژی قطعات 

 این حقیقتدر  .قارچ است ینا هاییتجمع ینو تنوع ب یزعدم تما عامل تریناصلی یژن وجود جریان.(1994

 .Alvanipour et alهاست )یتجمع ینب هاالل اشتراک و هاو اختلاط گروه یزدر جهت کاهش تما یرویین جریان،

تواند درک بهتری از اکولوژی، ژنتیک و چرخه زیستی قارچ می پژوهشبنابراین، و به طور کلی نتایج این  .(2022

( در این قارچ Alvanipour et al. 2022هم ارائه دهد چرا که با وجود عدم تشکیل یا عدم شناسایی فرم جنسی )

 ,.Sheikholeslami et alی تلئومرف از بین خواهد رفت )تغییرپذیری ژنتیکی قارچ از طریق مرحلهامکان 

ی نازک و طول عمر کوتاهی دارند و در گرمای بالای تابستان و های قارچ دیواره(. از طرف دیگر، کنیدیوم2005

( و این ,Al Hassan & Waleed 1977  Abdullah et al. 2010توانند بقا پیدا کنند )در طول زمستان نمی

توانند بقای قارچ را ی زمانی طولانی از برداشت محصول تا شروع بیماری در سال آینده نمیاسپورها در فاصله

ها، های چوبی پوسیده نظیر اسپاتشود که منبع اینوکلوم اولیه میسلیوم نهفته در اندامتامین کنند. تصور می

(. اضافه Rattan & Aldboon 1980ها و الیاف در اوخر زمستان و یا اوایل بهار باشد )آذین یا قائده برگمحور گل

کند و میزبان دیگری برای بقاء قارچ در شرایط زمستان یا آلوده می بر این، بیماری خامج منحصرا نخل خرما را

های کند، وجود ندارد. بنابراین جمیع موارد یاد شده احتمال پیدایش جدایه کتابستان، که شاید به تنوع کم

و  Alvanipour های دهد. پژوهشجغرافیایی با تنوعی که توسط این نشانگر شناسایی شود را کاهش می

 یا و جغرافیایی منطقه به رقم، چندانی ارتباط هاجدایه ژنتیکی شباهت یا ( نیز نشان داد فاصله2022همکاران )

گرفتند.  قرار ژنوتیپی گروه در یک هم با متفاوت آوریجمع سال و رقم و منشاء با هاییجدایه و ندارد زراعی سال

 دارای هاگروه و ندارد وجود ژنوتیپی هایو گروه منشاء بین چندانی این محققین اعلام کردند به طور کلی ارتباط

های جغرافیایی ( نیز در بررسی جدایه2005و همکاران ) Sheikholeslamiبودند.  متفاوت منشا با هاییجدایه

تفاوتی  هاجدایه تمام باندی برای نقوش بین rDNA-RFLPبا استفاده از نشانگر  Erysiphe betaeمختلف 
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بسیار بالایی  یکنواختی از چغندر پودری سفیدک عامل قارچ ایرانی هایمشاهده نکردند و اعلام کردند جمعیت

 UP-PCRاز دلایل دیگر عدم تشخیص تنوع ژنتیکی و وجود چندشکلی در نشانگر با این وجود  برخوردار است.

ی باندها در ژل آگاروز تواند کارایی پایین این نوع نشانگر در بررسی تنوع در این جنس قارچ باشد. مشاهدهمی

کند. بنابراین، با دماهای مورد استفاده فوق میجفت باز ممکن  10تا  5ی آنها را حداکثر بین فقط اختلاف اندازه

باندهای بدست آمده گویای اتصال آغازگرهای مورد استفاده برای این قارچ هستند ولی قادر به تشخیص تنوع 

برای هر ارگانیسم با استفاده از پرایمرهای  DNAتکثیر ای در قطعات تکثیری نیستند. های نقطهناشی از جهش

آورد که نه تنها برای ژنوم یک ارگانیسم بلکه برای ای از قطعات تکثیری بوجود مییونیورسال یک الگوی پیچیده

مربوط به سطوح معین  DNA هایباشد. این تفاوتهای آن موجود هم خاص میها و سروتیپها، استرینگونه

در موجودات عالی که نرخ جایگزینی کم با این وجود  .هستند کنندههای غیر کد جایگزینی نوکلوئتیدها در محل

 .Bulat et alباشد )میتاکسون )در حد جنس(  یاست همولوژی قطعات تکثیر شده مربوط به سطوح بالا

ئیات اساسی از علاوه بر اینکه جز UP-PCR( تکنیک 1995و همکاران ) Bulat(. بنابراین طبق اظهارات 1994

به عنوان از آن توان می استقابل استفاده  روابط ژنتیکی ارزیابی و برای دهدمیارائه  هاساختار ژنومی جدایه

باندی  استفاده از الگویشاید در مواردی بتوان  لذا .استفاده کرد جاندارانهای ای برای شناسایی گونهروش پایه

بیمارگرها  یمقرون به صرفه برای تایید شناسایی ریخت مناسب و معیار مولکولیرا  DNAطعات تکثیر شده ق

 .کرداستفاده 
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