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 چكيده
در . د استهاي نخو ترين بيماري يكي از مخرب Ascochyta rabiei با عاملزدگي  برقبيماري 
صورت  برداري به حقيق، با هدف مطالعة ساختار ژنتيكي قارچ عامل بيماري، نمونهاين ت

ازنا، الشتر، بروجرد، پلدختر، چگني، (تصادفي از مزارع هشت منطقة مختلف استان لرستان 
ها روي محيط كشت  پس از كشت نمونه. صورت گرفت) آباد، كوهدشت و نورآباد خرم

سازي  هاي قارچي با روش نوك هيف خالص ر، جدايهاختصاصي آرد نخود، دكستروز و آگا
تنوع ژنتيكي جمعيت قارچ با نشانگر توالي . دست آمد  جداية خالص به53شد و تعداد 

تعيين تشابه جدايه با . تكراري ساده و با استفاده از پنج جفت آغازگر اختصاصي ارزيابي شد
اي  تجزية خوشه .م گرفتانجا UPGMAاستفاده از ضريب شباهت دايس و روش الگوريتم 

 گروه 9 درصد در 3/0ها در فاصلة ژنتيكي برابر با سطح تشابه  ها نشان داد كه جدايه داده
با استفاده از ماتريس تشابه جاكارد در ها  داده PCOAآناليز  .گيرند قرار مي ژنوتيپي مشخص

 مؤلفه داراي 15، آمده دست  مؤلفة به53صورت گرفت و طبق نتايج، از بين  NTSYSافزار  نرم
آناليز واريانس  . درصد تنوع موجود را توجيه كردند49/90 بودند و 1تر از  مقادير ويژة بزرگ

در داخل جمعيت ) درصد96(نشان داد كه بيشترين مقدار تنوع ژنتيكي ) AMOVA(مولكولي 
ن تحقيق نتايج اي.  درصد تعيين گرديد4هاي مختلف  توزيع شده بود و تنوع ژنتيكي بين جدايه

شده از مناطق مختلف استان تنوع ژنتيكي زيادي  آوري هاي جمع دهد كه بين جدايه نشان مي
  .وجود دارد

  
  .SSR تنوع ژنتيكي، ضريب دايس، نشانگر مولكولي ،بلايت آسكوكيتايي :هاي كليدي واژه

  
  مقدمه

 كه در بين  استگياهي )Cicer arietinum( نخود
نخودفرنگي در  معمولي وحبوبات جهان بعد از لوبياي 

ين ا. (Tekeoglu et al., 2002)  سوم قرار داردةرتب
 نده و غيرزندهزهاي مختلف  تنش تأثيرمحصول تحت 

 يكي از .(Reddy & Kabbabeh, 1985) گيرد قرار مي
 شايان توجهكه باعث كاهش اي  زنده عوامل ترين مخرب
 .است زدگي برق بيماري ،شود  اين محصول ميتوليد

 .Ascochyta rabiei (Pass.) Labrعامل اين بيماري قارچ

[teleomorph: Didymella rabiei (Kovacheski) 
[Von.Arxيك قارچ است كه  آسكوميست ة متعلق به رد

 ,.Chen et al( شود شناخته ميتال هاپلوئيد و هترو

 ة زندگي خود داراي يك مرحلة اين قارچ در دور.)2004
 در شرايط .است غيرجنسي ةجنسي و چندين مرحل

 اين قارچ قادر است در هنگام خروج ،وهوايي مناسب آب
 هاي هوايي نفوذ گياهچه از خاك از طريق تمام اندام

 علائم بارز بيماري را نشان گياهدر اين شرايط  .كند
 100 كاهش محصول تا اعثباين قارچ  يو گاه دهد مي

 .(Kaiser, 1997; Pande et al., 2005) شود درصد مي
ترين  زرگ ب ايران يكي از(FAO)طبق گزارش فائو 

استان لرستان يكي از   نخود در جهان وگانتوليدكنند
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هوايي مناسب براي  و مراكز مستعد با شرايط آبترين  مهم
شديدي از هاي  گيري همهساله   كه هراست توليد نخود

 ودــش ده ميــان ديــدر اين استاري ــن بيمـاي
(http://faostat.fao.org) .هاي  گيري در جهان نيز همه

مختلف نخود روي ارقام زدگي  برقبيماري شديدي از 
 ;Navase-Cortes et al., 1995(گزارش شده است 

Singh et al., 1981( .ميلادي 60 ةر چند از آغاز دهه 
براي مقابله با اين بيماري از ارقام مقاوم استفاده شده 
است، ولي كمبود اطلاعات كامل از تنوع ژنتيكي 

هاي اصلاحي را با مشكل  ي قارچ، همواره برنامهها جدايه
اي كه مقاومت ارقام   به گونه؛مواجه كرده است

 شده پس از مدتي شكسته شده است اصلاح
)Jayakumar et al., 2005(.به دليل بالا ، از سوي ديگر 

بودن تنوع ژنتيكي اين بيمارگر در مناطق مختلف، 
-Porta(واكنش ارقام در تمام مناطق يكسان نبوده است 

Poglia et al., 1997( .پيش از اجراي ،بنابراين 
هاي اصلاحي، براي دستيابي به ارقام مقاوم، بايد  برنامه

اي مطمئن و دقيق، جمعيت اين ه با استفاده از روش
تنوع ژنتيكي موجود در هر منطقه را  بيمارگر را بررسي و

شده را در  هاي تعيين  كل گروهآنگاه،.  كردشناسايي
كار گرفت تا منابع مقاوم  هاي گزينش ارقام به برنامه

ها نشان  بررسي. مناسب براي هر منطقه شناخته شود
بيوشيميايي و داده است كه استفاده از نشانگرهاي 

ي قارچي ها جدايهمولكولي براي تعيين تنوع ژنتيكي 
همچنين اين . استديگر هاي  ثرتر از روشؤبسيار م

نشانگرها براي صفات كمي، يا صفاتي مانند بروز و شدت 
 يزان زيادي به شرايط محيطي مختلفه به مبيماري ك

 ,.Morjane et al(ند دار يشترييي با كار،ندا وابسته

1994; Thomas & Scoll, 1994; Udupa et al., 1998; 

Weising et al., 1991( .رهاي ژنتيكي براي تجزيه نشانگ
جمعيت و  ها، ساختار تحليل تنوع ژنتيكي پاتوتيپو 
  ژنومية نقشةو در تهي مفيد بودهزايي  بيماري هاي ژن
تنوع ژنتيكي  .)Taran et al., 2007( روند كار مي هب

 Chongo)  با استفاده از نشانگرهايA. rabieiي ها جدايه

et al., 2004) RAPD نگاري  ، انگشتDNA (Morjan et 

al., 1994)ها  ريزماهواره  و همچنين(Geistlinger et 

al., 1997) تكراري ساده هاي  توالي .ه استشد بررسي
)SSR (از ،ژني اختصاصي وجود دارندهاي  كه در محل 

ند كه در ژنتيك گياهي و رو شمار مي بهنشانگرهايي 
 ,Gupta & Varshney( روند كار مي هاصلاحي بهاي  برنامه

 استفاده از تواناييها  تنها تعداد كمي از قارچ. )2000
 براي بررسي تنوع SSR نشانگر 20. را دارندSSRنشانگر 

 طراحي و توسعه A. rabieiي قارچ ها جدايهژنتيكي 
در بررسي تنوع  )Geistlinger et al., 2000(يافته است 

با استفاده از اين نشانگرها،  A. rabieiي ها جدايهژنتيكي 
در ي يشترنشان داده شده است كه اين نشانگرها تنوع ب

 ,.Geistlinger et al) نددار نشانگرها مقايسه با ديگر

2000; Peever et al., 2004) . بررسي تنوع ژنتيكي
از كشورهاي تونس، پاكستان،  A. rabieiي ها جدايه

استفاده از نشانگرهاي تركيه، سوريه و آمريكا با 
ريزماهواره، چندشكلي نسبتاً بالايي را نشان داده است 

)Geistlinger et al., 2000( . در ايران تحقيقات زيادي
مختلف صورت هاي   تنوع ژنتيكي در استانةدر زمين

ي ها جدايهتنوع ژنتيكي در ميان . نگرفته است
هاي ايلام و كرمانشاه با استفاده  شده از استان آوري جمع

ه و تنوع ژنتيكي شداز نشانگرهاي ريزماهواره بررسي 
 مشاهده گرديده است ها جدايه بين زيادي نسبتاً

)Nourollahi et al., 2011(.  
 با توجه به اينكه استان لرستان يكي از مراكز مهم 

 و وجود بيماري استكشت و توليد نخود در ايران 
  توليدة نخود يكي از عوامل محدودكنندزدگي برق

كنون در ارتباط با تنوع ژنتيكي  ، تاشود محسوب مي
 با استفاده از نشانگرهاي مولكولي A. rabieiي ها جدايه

اين مطالعه با هدف . قيق جامع و كاملي نشده استتح
 A. rabieiي ها جدايهبين  تنوع ژنتيكي بررسي

آمده از مناطق كاشت نخود در استان لرستان و  دست هب
 نشانگربا استفاده از تعيين روابط خويشاوندي آنها 

  .ه استانجام گرفتريزماهواره 
  

    هاروشمواد و
  ها جدايهري برداري، جداسازي و نگهدا نمونه
ي مورد نياز در اين مطالعه، ها جدايهدست آوردن   بهبراي
 استان ةبرداري از مزارع كشت نخود در هفت منطق نمونه

  .)1جدول(لرستان انجام گرفت 
طور تصادفي و با فواصل معين انتخاب   مزارع هدف به

كه داراي علائم از برگ، ساقه و نيام هايي  نمونه شدند و
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هاي   شدند و در داخل پاكتآوري جمع ،بيماري بودند
براي جداسازي قارچ . كاغذي در يخچال نگهداري شدند

 قطعات كوچكي از حد فاصل بين ،آلودههاي  تاز باف
به % 1 محلول هيپوكلريت سديم بافت آلوده و سالم با

 بار با سه و سپس  سطحي دقيقه ضدعفوني3-2مدت 
  .  شدندشو دادهو  شستسترونآب مقطر 

 خشك و در ون به كمك كاغذ صافي سترسپس،
 :PDA (PDA  جامدكشتهاي  حاوي محيطهاي  تشتك

Potato Dextrose Agar)و  (CSMDA: Chickpea 

Seed Meal Dextrose Agar ندكشت داده شد )Dolar 

et al., 1994( .روز در انكوباتور در سه به مدت ها نمونه 
 ساعت 12  نورية با دورگراد سانتي ةدرج 20-2دماي 

   .ند ساعت روشنايي قرار داده شد12تاريكي و 
انجام كردن اسپور  تك  به روشها جدايهسازي  خالص

 شده سازي  خالصة جداي53 تعداد ،در نهايت وگرفت 
 گراد سانتي ة درج-20 در دماي سترونروي كاغذ صافي 

 .شدنگهداري براي مطالعات بعدي 
  

  DNAاستخراج 
حاوي  كاعذ صافي 2، ابتدا DNA استخراج براي

 100حاوي هاي  به ارلن A. rabieiميسليوم قارچ 
 PDB (Potato Dextroseليتر محيط كشت مايع  ميلي

Broth, Merk, Germany)ة دو گرم عصارةعلاوه  ب 
 با همزن دورانيها روي  ارلن انتقال داده شده و مخمر
 به گراد سانتي ة درج25 دور در دقيقه در دماي 140
رشدكرده هاي   ميسليوم.داده شدند روز قرار 6-8 مدت
  دستگاه پمپ خلأبه كمك كاغذ صافي سترون روي
 -20 جدايه به تفكيك در دمايشدند و هر گيري  آب
 ژنومي DNA استخراج . نگهداري شدگراد سانتي ةدرج

 ,.Choi et al) فتانجام گر همكاران و چوي روش مطابق

 DNA ميكروليتر آب مقطر سترون به 50 .(2010
به مدت  گراد سانتي ةدرج 4 استخراج شده و در دماي
 با DNAكميت و كيفيت . يك شب نگهداري شدند

 طيف سنجي و ژل الكتروفورز آگارز استفاده از دستگاه
  .گيري شد ترتيب اندازه به% 1

هاي   در استان لرستان طي سال شده از مناطق مختلف كشت نخود آوري جمع Ascochyta rabieiي قارچ ها جدايه مشخصات .1 جدول
1390 -1389.  

  رديف  برداري منطقة نمونه شمارة جدايه  رديف  شمارة جدايه برداري منطقة نمونه
  1  الشتر IL28-G6 28 IL1-G1  نورآباد

  2  بروجرد IL29-G3 29 IL2-G2 آباد خرم
  3  بروجرد IL30-G3 30 IL3-G2 آباد خرم
  4  آباد خرم IL31-G3 31 IL4-G3 آباد خرم
  5  آباد خرم IL32-G3 32 IL5-G3 آباد خرم

  6  كوهدشت IL33-G4 33 IL6-G4 كوهدشت
  7  كوهدشت IL34-G4 34 IL7-G4 كوهدشت
  8  چگني IL35-G4 35 IL8-G5 كوهدشت
  9  چگني IL36-G4 36 IL9-G5 كوهدشت
  10  چگني IL37-G4 37 IL10-G5 كوهدشت
  11  چگني IL38-G4 38 IL11-G5 كوهدشت
  12  آباد خرم IL39-G4 39 IL12-G3 كوهدشت
  13  الشتر IL40-G4 40 IL13-G1 كوهدشت
  14  الشتر IL41-G4 41 IL14-G1 كوهدشت
  15  الشتر IL42-G4 42 IL15-G1 كوهدشت
  16  الشتر IL43-G4 42 IL16-G1 كوهدشت
  17  الشتر IL44-G4 44 IL17-G1 كوهدشت
  18  الشتر  IL45-G4 45 IL18-G1 كوهدشت
  19  الشتر IL46-G4 46 IL19-G1 كوهدشت
  20  نورآباد IL47-G7 47 IL20-G6 پلدختر
  21  نورآباد IL48-G7 48 IL21-G6 پلدختر
  22  نورآباد IL49-G7 49 IL22-G6 پلدختر
  23  نورآباد IL50-G8 50 IL23-G6 ازنا
  24  نورآباد IL51-G8 51 IL24-G6 ازنا
  25  نورآباد IL52-G8 52 IL25-G6 ازنا
  26  نورآباد IL53-G1 53 IL26-G6 الشتر
    IL27-G6 27 نورآباد 
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  SSRتعيين تنوع ژنتيكي جدايه با استفاده از نشانگر 

 A. rabiei يها جدايهور بررسي تنوع ژنتيكي به منظ
 كشت نخود در مناطق ةآمده از مزارع آلود دست به

 SSRاز پنج جفت آغازگر  مختلف استان لرستان،
، A. rabiei) ArH02T ،ArH06T ،ArR12Dاختصاصي 

ArH05T و ArA03T (استفاده گرديد )Geistlinger et 

al., 2000( .  
 2دول ــاستفاده شده در جاي ــه ات آغازگرــمشخص

  .آمده است

  
  .)Gestilinger et al. 2000(  در اين مطالعهشده  استفادهSSRs مشخصات و توالي آغازگرهاي .2جدول 

 اندازة مورد نظر  توالي آغازگرها شده توالي تكرارشوندة گزارش مكان ژني

ArH02T (GAA)58 (GTA)6 
CTGTATAGCGTTACTGTGTG 
TCCATCCGTCTTGACATCCG 

365 

ArR12D (CA)15 
ATACACCCAAACCGGGTATC 
GTATGGAATGTGCGATAGGA  158 

ArH06T (CAA)9(CAG)7(CAA)21 
CTGTCACAGTAACGACAACG 
ATTCCAGAGAGCCTTGATTG  167 

ArA03T (GAA)31 
TAGGTGGCTAAATCTGTAGG 
CAGCAATGGCAACGAGCACG  379 

ArH05T (CTT)18 
CATTGTGGCATCTGACATCAC 
TGGATGGGAGGTTTTTGGTA 

197 

  
ميكروليتر از  20 اي پليمراز در حجم واكنش زنجيره

و مقدار نيم ميكروليتر از هر آغازگر انجام  محلول واكنش
و  حرارتي زير ةاي پليمراز با برنام مراحل زنجيره. فتگر

 Palm_CyclerTM Gradiant  با استفاده از دستگاه
)Corbett Research, Australia ( گرفتانجام .

 به گراد سانتي ةدرج 95ه در دماي سازي اولي واسرشت
 ة چرخ36 به دنبال آن انجام گرفت ومدت چهار دقيقه 

-59 ، ثانيه20 به مدت گراد سانتي ةدرج 94(حرارتي 
 ةدرج 72 و به مدت يك دقيقه گراد سانتي ةدرج 53

 نهايي در دماي ةو توسع)  ثانيه45به مدت  گراد سانتي
 براي تكثير  دقيقه10 به مدت گراد سانتي ةدرج 72

 در روي PCRمحصولات . قطعات مورد نظر اعمال گرديد
ژل پلي اكريل آميد پنج درصد تفكيك و با نيترات نقره 

آميزي شد و سپس به كمك دستگاه ژل اسكن   رنگ
 .صورت باندهايي آشكار شد به

  ها آناليز داده
 A. rabieiي ها جدايهبه منظور بررسي تنوع ژنتيكي 

 روي ژل پلي اكريل آميد بررسي ذيرپ  رؤيتSSRقطعات 
يا ) يك( حاصل بر اساس وجود باندهاي   و دادهشدند

 ، سپس. وارد شدندExcel ةدر برنام) صفر(ود باند نب
 NTSYS افزار از نرم ها با استفاده اي داده  خوشهةتجزي

(Version 2) و الگوريتم UPGMA و ضريب تشابه 
مربوط هاي  وه و دندروگرام حاصل از گرجرا شدادايس 

 ،در اين تحقيق. (Huson et al., 2007)رسم گرديد 
 ١ها ضريب تشابهات و انحراف از معيار دادهميانگين 

 روي ٢دست آمد كه به كمك اين اعداد خط برش به
تعيين ميزان تنوع ژنتيكي  .دندروگرام ترسيم گرديد

فاده از آناليز واريانس درون و بين جمعيتي با است
 GenAlexافزاري   نرمةبستبا ) AMOVA(مولكولي 

 اول ةلفؤبا سه م PCoA آناليز مربوط به.  گرديدجراا
  .شداي رسم  صورت پراكنده و ميله به

  

  نتايج
 عامل بيماري بلايت A. rabieiي ها جدايهتنوع ژنتيكي 

نخود در استان لرستان با استفاده از پنج جفت آغازگر 
تمام آغازگرها قادر به . بررسي شداختصاصي ريزماهواره 

اي پليمراز  تكثيري قوي در واكنش زنجيرههاي  توليد باند
مشخصات . با استفاده از آغازگرهاي مورد استفاده بودند

آمده  2 محصولات توليدي در جدول ةآغازگرها و انداز
يرشده توسط جفت ثتكهاي   آلل2 و 1هاي   شكل.است

ترتيب نشان   را بهArH02T و ArH06Tي آغازگرها
 در مناطق ها جدايهجهت بررسي تنوع ژنتيكي . دهند مي

آمده از هر جفت  دست بههاي  مختلف استان، فراواني آلل
  .آغازگر محاسبه گرديد

                                                                                  
1. Standard Deviation 
2. Cut off point 
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ز مناطق ا شده  جداA. rabieiي ها جدايه در بين ArH06Tماهواره مختلف تكثيرشده توسط نشانگر ريزهاي  ل آل.1شكل 

  )50bp مربوط به نشانگر استاندارد M و ستون IL1-IL40  يها جدايه  مربوط به40 تا 1ستون (مختلف استان لرستان 
 .دهد مختلف يك مكان ژني را نشان ميهاي  هاي سياه آلل پيكان. است

 

  
شده از  سازي  جداA. rabieiي قارچ ها يهجدادر بين ArH02T   نقوش الكتروفورزي حاصل از قطعات تكثيرشده با جفت آغازگر.2شكل 

 100 نشانگر استاندارد M   و1-37ي ها جدايهشده در بالاي شكل از چپ به راست مربوط به  اعداد درج( .مناطق مختلف استان لرستان

bp است(  
  

نشان داد  A. rabieiي ها جدايهبررسي تنوع ژنتيكي 
ثر و ترتيب حداك  بهArH02Tو  ArH06Tهاي  كه نشانگر

  .حداقل تنوع را نشان دادند
حاصل با استفاده از هاي  اي داده  خوشهة تجزيةنتيج

 نشان داد كه UPGMAضريب تشابه دايس و روش 
 درصد 3/0 ژنتيكي برابر با سطح تشابه ة در فاصلها جدايه

گيرند   گروه ژنوتيپي در دندروگرام مربوط قرار مي9در 
 ها جدايهتعداد . دندتعيين ش P تا A ترتيب از حرف كه به

 شكل( عضو متغير بود 3ژنوتيپي از دو تا هاي  در گروه
نشان داد  NTSYSافزار  حاصل با نرمهاي   دادهةتجزي ).3

اي ضريب   خوشهة بهترين ضريب براي انجام تجزيكه
 83/0 با ضريب كوفنتيك UPGMAجاكارد و الگوريتم 

تشابه بستگي بالاي بين ماتريس   همةدهند  كه نشاناست
 از سه ضريب جاكارد، دايس و تطابق .استو دندروگرام 

ترين   براي تعيين نزديكUPGMAساده و سه الگوريتم 
و دورترين همسايه استفاده شد و ضريب كوفنتيك براي 

 دندروگرام محاسبه شد كه ضريب و الگوريتم مذكور 9
 ميانگين ة محاسب.بالاترين ضريب كوفنتيك را نشان داد

 ضريب تشابه نشان داد كه ةحاصل از محاسبهاي  داده
 كه است 32589/0 عدد مربوط به خط برش عدد
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هاي  ي شهرستانها جدايه تشابه پايين ةدهند نشان
 ، دندروگرام9مربوط به هاي  ر شاخهبيشت .استمختلف 

ند كه در اغلب موارد اين  دار جدايه با درصد تشابه بالا2
 ةشاخ .استبرداري   نمونهةدو جدايه مربوط به يك ناحي

G ازنا و  و يي از الشترها جدايه دارايH ة جداي3 داراي 

 هاي گروه. استآباد  الشتر و خرمهاي  متعلق به شهرستان
 A-D مختلف تشابه ة جدايه از دو ناحي2هر كدام با 
هاي   هي مربوط به گروها جدايهكه   درحالي،ندداشتي زياد

E , F و Pةط به يك منطق با درصد تشابه بالا مربو 
  ).3شكل ( برداري بودند نمونه

  

  
 و روش SSRهاي  شده از مناطق مختلف استان لرستان با استفاده از نشانگر  جداسازيA, rabiei ة جداي53دندروگرام تشابه . 3شكل 

 . و ضريب تشابه دايسUPGMAاي  آناليز خوشه

 
ا استفاده از ماتريس تشاه بها   دادهPCoAآناليز 

 شد و طبق نتايج، از جرا اNTSYSافزار  جاكارد در نرم
تر از   بزرگةلفه مقادير ويژؤ م15 حاصل، ةلفؤ م53بين 

. دندكر درصد تنوع موجود را توجيه 49/90ند و داشت 1
 اول رسم ةلفؤ بر اساس دو مها جدايهنمودار پراكنش 

 واريانس ةنتايج حاصل از تجزي). 4شكل (گرديد 

 در درصد تنوع 4نشان داد كه ) AMOVA(مولكولي 
 است درصد تنوع در داخل جمعيت 96ها و  بين جمعيت

ها در مقايسه با تنوع بالاي  و ميزان تنوع بين جمعيت
نمودار ). 3 جدول(دار نيست اها معن درون جمعيت

 نشان داد كه بين منشأ و گروه PCoAحاصل از آناليز 
 ارتباط نسبتاً محسوسي وجود دارد و اه جدايهژنوتيپي 

A   الشتر، نورآباد و كوهدشت

       بروجرد و چگني

 خرم آباد

 كوهدشت

 الشتر و نورآباد

 الشتري، نورآبادوكوهدشت، چگن

 بروجرد، الشتر و كوهدشت

  كوهدشت، پلدختر

  چگني وكوهدشت

  كوهدشت

 خرم آباد و چگني

 خرم آباد، كوهدشت و نورآباد

 نورآباد و ازناالشتر، خرم آباد، 

 كوهدشت و پلدختر

Dice Coefficient 

B

C
D

E

F

G

H

I

J K
L

M

N

O

P
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  .ندا هم پراكندهه هاي نزديك ب  در گروه،جداسازي شدنديي كه از مناطق مختلف يك شهرستان ها جدايه
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 مربوط به ازنا و 52  و51هاي  ايزوله. A. rabiei فارچ ة جداي53 نمايانگر تنوع ژنتيكي PCoA نمايش سه بعدي آناليز .4شكل 

  . است آباد  به خرمط مربو32و  29هاي   هايزول
 

) AMOVA( واريانس مولكولي ةنتايج حاصل از تجزي
ها و   درصد تنوع مربوط به بين جمعيت4نشان داد كه 

 و ميزان تنوع است درصد تنوع در داخل جمعيت 96

ها   درون جمعيتزيادها در مقايسه با تنوع  بين جمعيت
  ).3 جدول(دار نيست امعن

 
 ) جايگزيني تصادفي96دار بودن انحراف بعد از  ااحتمال معن). (AMOVA(آناليز واريانس مولكولي  .3جدول 

 ميانگين مربعات مجموع مربعات درجة آزادي منبع تغييرات
  

 واريانس برآوردشده
 

 درصد واريانس
  

PhiPT 

  ها بين جمعيت
 

7 13/2 304/0 01/0  4% ns 042/0 

  ها درون جمعيت
 

45 74/10 239/0 239/0 96%  

  تعداد آلل* 
  

 ،نشان داده شده است 3طور كه در شكل  همان
 كه است 6و 4 ي گروهها جدايهبهترين تجمع مربوط به 

 خطي پراكنده ة جدايه از هر گروه در يك ناحي3 تعداد
 بر روي دندروگرام يك Pو G , Hي ها جدايه. وجود دارند

خست مناطق رسد اگر ن  به نظر مي،بنابراين .ندأ دارمنش
مختلف بر اساس شرايط اقليمي، نوع ارقام زير كشت و 

بندي شوند، ارتباط بهتري بين منشأ و  تاريخ كاشت گروه
نتايج اين  .گردد  مشاهده ميها جدايهگروه ژنوتيپي 

 قرار گرفتن  بهدهد كه با توجه تحقيق نشان مي
مختلف در يك گروه، ميزان هاي  ي شهرستانها جدايه

 . وجود داردها جدايهي بين زيادي تنوع ژنتيك

  بحث
 كشت نخود در ايران ةاستان لرستان يكي از مناطق عمد

وهوايي  د كه با توجه وجود شرايط آبرو شمار مي هب
 قارچ عامل سوختگي آسكوكيتايي نخود هر ساله ،مساعد

ناپذيري را به توليد اين محصول وارد  خسارت جبران
 بار در ايران براي تعيين اين مطالعه براي اولين. دكن مي

 از A. rabieiة شد آوري جمعي ها جدايهتنوع ژنوتيپي 
در استان لرستان واقع در غرب كشور  گياهان آلوده
 نتايج اين تحقيق نشان داد كه از .ه استصورت گرفت

ي ــ ژنتيكةــ داراي فاصلاــه جدايه ،يـلحاظ جغرافياي
 با ةتواند مبارز ي بالا بودن اين تنوع موند ا ملاحظه قابل

IL29

IL51

IL32

IL52
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ارچ ــوع ژنتيكي قــتن. دكناين بيماري را دچار مشكل 
A. rabiei در مناطق مختلف جهان گزارش شده است و 

تنوع . اند سطوح مختلفي از تنوع را از خود نشان داده
جدايه  37 در ميان A. rabieiژنتيكي در جمعيت قارچ 

 از كشور جهان با استفاده 15جدايه از  37 از هند و
آلل در جهان و  26كه است ه شدمطالعه  SSR نشانگر

 ARMS1اي  آلل در هند در جايگاه ريزماهواره 15
تنوع ژنتيكي  .)Barve et al., 2004(شناسايي شده است 

A. rabiei  ه و شباهت ميان شدهم در كانادا مطالعه
 Chongo et) درصد بوده است 100-20 بين ها جدايه

al., 2004) . جدايه از  47تفاوت و تشابه ژنتيكي در بين
ه و شدي كشورهاي هند، آمريكا، پاكستان و سوريه بررس

 55/0  از كشور آمريكا با ضريب تشابهها ة جدايههم
ي پاكستاني در مقايسه با ها جدايهشباهت بيشتري به 

ي پاكستان با ضريب ها جدايه. ديگر كشورها داشتند
اند و  ي هندي بودهها جدايهنسبت به  49/0 تشابه
نسبت به  33/0ي سوريه با ضريب تشابه ها جدايه
در سوريه هم . (Sattar, 1933) اند دهبوي هندي ها جدايه

   قارچة جداي53 در ميان H=0/7) (ي زيادتنوع ژنتيكي 
A. rabiei  گزارش شده است)Udupa et al., 1998( . در

 منطقه براي بررسي 5 نماينده از ة جداي40 روي تونس
ي در ميان زياد و تنوع ژنتيكي شدتنوع ژنتيكي مطالعه 

 ,.Rhaiem et al(ها مشاهده گرديده است  زيرجمعيت

 و شباهت بين شددر تركيه تنوع ژنتيكي مطالعه . )2008
 Bayraktar( درصد گزارش شده است 100-37 ها جدايه

et al., 2002( .نتايج اين بررسي نشان داد ،طور كلي به 
. است زياد در استان لرستان A. rabieiكه تنوع ژنتيكي 

هاي  ي اين قارچ در استانها جدايهبررسي تنوع ژنتيكي 
ي اين ها جدايهايلام و كرمانشاه نشان داده است كه بين 

 Nourollahi et(ي وجود دارد زيادمناطق تنوع ژنتيكي 

al., 2011(. دليلي بر تنوع بسيار زياد اين بيمارگر در  اين
 كه بايد عوامل مؤثر در ايجاد و گسترش آن استكشور 

از   هر چند جهش و توليدمثل جنسي،بررسي شود
گذار در ايجاد تنوع گزارش شده تأثيرترين عوامل  عمده
 ,Morjane et al., 1994; Reddy & Kabbabeh(است 

 با توجه به كنترل نسبي بيماري توسط .)1985
كنترل هاي   به علت بالا بودن هزينه،ها كش قارچ

 Chongo et(صرفه نيست  به شيميايي اين روش مقرون

al., 2004; Reddy & Kabbabeh, 1985(.  ،در اين ميان
ترين   از ارقام مقاوم يكي از بهترين و مطمئناستفاده

 ,.Singh et al( كنترل بيماري معرفي شده استهاي  راه

 زياد به تنوع نسبتاً اگرچه اين مقاوت با توجه. )1992
زايي، چندان بادوام نيست و طي  قارچ در قدرت بيماري

 تعيين (Peever 2004).شود  چند سال شكسته مي
ي هر منطقه با ها جدايهزاي مربوط به  بيماريهاي  تيپ

ها  ترين برنامه افتراقي يكي از مهمهاي  استفاده از ميزبان
 مقاوم به اين در مطالعات اصلاح نباتات و توليد گياهان

 با توجه به )Türkkan & Dolar, 2009(است بيماري 
 به نظر زياد،كاربرد ارقام اصلاحي با مقاومت نسبتاً 

م رسد فشارهاي ميزبان مقاوم از جمله عوامل مه مي
پذيري جمعيت بيمارگر نقش دارد كه   كه در تنوعاست

توان  اي مي مقاومت نسبي تا اندازهبا استفاده از ارقام با 
در كشورهاي خارجي به دليل . با اين مشكل برخورد كرد

طور مستمر تنوع  اصلاح، معرفي و كشت ارقام مقاوم به
 Hamza et( اين بيمارگر تا حد زيادي كنترل شده است

al., 2000; Udupa et al., 1998( .شور ايران نيز با در ك
توجه به اهميت استفاده از ارقام مقاوم در جهت كاهش 

گياهي مختلف، هاي  ميزان خسارت ناشي از بيماري
 ديم كشور ةسسؤسسات تحقيقاتي مختلفي نظير مؤم

 جامعي در معرفي ارقام مقاوم انجام تحقيقات نسبتاً
 خود را در ةشد اند و هر ساله محصولات اصلاح داده

با توجه به تنوع . دهند ورزان قرار ميخدمت كشا
ي عامل بيماري در مناطق مختلف نخودكاري ها جدايه
هاي بومي  شود اصلاح ارقام در محل  توصيه مي،كشور

كاشت نخود و در شرايط محيطي هر استان صورت 
بگيرد تا خطر شكسته شدن مقاومت به قارچ كاهش 

تان اسهاي   نزديك شهرستانةبا توجه به فاصل. يابد
تواند در   جدايه ميزيادديگر، وجود تنوع يكلرستان به 
 استفاده از ارقام مقاوم نخود در نظر گرفته ةتوليد و نحو

ها و نژادهاي   باعث ايجاد پاتوتيپزيادوجود تنوع . شود
مختلف قارچ خواهد شد كه همواره تهديدي براي ارقام 

هاي  تعيين نژادها و پاتوتيپ. استمقاوم مورد استفاده 
  اينجمعيت قارچ در مناطق مختلف كشت نخود در

تواند شناخت جامعي از  مجاور ميهاي  استان و استان
زايي قارچ در خدمت  مشخصات ژنتيكي و بيماري
 و امكان توليد ارقام هدمحققان اصلاح نباتات قرار د
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ها را فراهم  نخود اصلاحي با مقاومت نسبي به پاتوتيپ
  .كند

  
  سپاسگزاري

 در اختيار دليلپزشكي دانشگاه تهران به  ه گياهاز گرو
از  تحقيقاتي و ةگذاشتن امكانات آزمايشگاهي و گلخان

 عضو هيئت ،زاده قاي دكتر صادقآ ةهمكاري صميمان
علمي مركز تحقيقات ديم كشور به خاطر در اختيار 

ن بذور افتراقي نخود كمال تشكر و قدرداني به شتگذ
ار خانم دكتر سيده ساناز همچنين از سرك .آيد عمل مي

ها تقدير و تشكر  آناليز مولكولي دادهراي رمضانپور ب
  .شود مي
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