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 چکيده

 Pyrenophoraهای جو در استان ایلام است که قارچ  ترین بیماری نواری یکی از مهم لکه 

graminea های قارچ  کند. برای تعیین ساختار ژنتیکی جمعیت آن را ایجاد میP. graminea  از

رنگ نواری در  ای های قهوه زارع مناطق مختلف استان ایلام که زخمگیاهان آلودۀ جو در م

جدایه از  93برداری صورت گرفت. در نهایت  طور تصادفی نمونه های هوایی داشتند، به اندام

دست آمد. برای آزمون  زمینی ـ دکستروز ـ آگار به های آلوده با استفاده از محیط کشت سیب نمونه

به دلیل تولید نشدن اسپور کافی در محیط کشت مصنوعی از روش  زایی عامل بیماری بیماری

ها از هشت  سازی بذرها استفاده شد. برای مطالعۀ تنوع ژنتیکی در جدایه ساندویچی برای آلوده

آلل در بین همۀ  171استفاده گردید. تعداد کل  P. graminea مخصوص قارچ ISSRنشانگر 

 13تا  19ها برای هر نشانگر از  ره مشخص شدند. تعداد آللها در اثر آغازگر بین ریزماهوا جمعیت

انجام گرفت  UPGMAها بر اساس ضریب تشابه دایس و روش  بندی جدایه گروه.عدد متغیر بودند

ها  و بر این اساس سیزده گروه مشخص شد. مقایسۀ پارامترهای مربوط به تنوع ژنتیکی در جمعیت

ترین فاصلۀ  دارای بالاترین تنوع ژنتیکی است. کوچک =h)12/3(شهر  نشان داد که جمعیت دره

آباد و سیروان مشاهده گردید. بر اساس فنوگرام  های آسمان بین جمعیت 313/3ژنتیکی به مقدار 

شهر و  ها، دو گروه جمعیت نشان داده شد. یک گروه شامل جمعیت دره آمده برای جمعیت دست به

آباد، سیروان و چرداول بود. تجزیۀ واریانس مولکولی  های ایوان، آسمان گروه بعدی شامل جمعیت

ها نشان داد که بیشترین تنوع مربوط به داخل  برای مقایسۀ تنوع ژنتیکی داخل و بین جمعیت

ها بسیار کم است و این  درصد است و میزان تنوع ژنتیکی در بین جمعیت 39ها به مقدار  جمعیت

بین  679/9ان با مقدار بالای جریان ژنی به مقدار تو ها را می میزان تنوع ژنتیکی بین جمعیت

 ها توجیه کرد. جمعیت
 

 Pyrenophora gramineaساختار ژنتیکی،  ،ماهواره، جوآغازگرهای بین ریز های کليدی: واژه

 

 مقدمه

با توجه به روند افزايش جمعيت، تأمين مواد غذايي 

 صنايع غذايي براي مردم امري ۀويژه توليد مواد اولي به

ضروري است. از محصولات کشاورزي که در اين ارتباط 

از اهميت بسزايي برخوردارند، دو محصول گندم و جو 

ترتيب در تأمين مواد غذايي مردم و تعليف دام نقش  به
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اي دارند. جو براي مصرف غذاي حيوانات، صنايع  ويژه

جو بدون الکل، تهيه نان جو و مصارف  سازي، آب مالت

(. همچنين جو Bahmanya, 1994ود )ر مي کار سوپ به

يک جزء با ارزش براي تناوب محصولات است و به 

ي مولکولي ژنتيکي و ها همدل در تجزي ۀعنوان گون

. بيماري لکه (Chakraborty, 2011شود ) مياستفاده 

 ترين ترين و مخرب ( يکي از مهمLeaf stripنواري )

ن قارچ اي .(Statkeviciute, 2003)و است ي جها بيماري

هاي مسن نوارهاي زرد رنگ  برگ و غلاف برگ در طول

شوند و  اي مي کند، که در انتهاي فصل قهوه توليد مي

نواري شکاف خورده و پاره  ۀها در طول لک برگ

ي ها هماند و خوش گياهان آلوده کوتاه مي .گردند مي

 & Itoعامل بيماري قارچ .کنند طبيعي توليد نمي

Kurib ،Pyrenophora graminea  با فرم

 است  Drechslera graminea Ito& Kuribغيرجنسي

(Babadost, 1998.) مناطق از بسياري اين بيماري در 

 خسارت اروپا و استراليا آسيا، آمريکا، آفريقا، مثل جهان

 در ايران .(Rachdowang, 1999) آورد مي بار به شديد

ن، هاي تهران، خوزستان، مازندرا اين بيماري از استان

اردبيل، آذربايجان غربي و ايلام گزارش شده است 

(Babadost, 1998به دليل سطح زير کشت بالاي جو .) 

در کشور و اهميت گياه جو، انتشار وسيع جغرافيايي و 

بيماري لکه نواري يکي  ،P. gramineaقدرت بقاي قارچ 

شود  هاي جدي براي اين محصول محسوب مي از تهديد

اين بيماري در استان  بارةکافي درو از طرفي مطالعات 

طور کلي در کشور صورت نگرفته است. لذا  ايلام و به

شناسايي عامل بيماري و  ۀلازم است مطالعاتي در زمين

بررسي تنوع ژنتيکي قارچ عامل بيماري صورت گيرد تا 

کار  ههاي کنترل بيماري با اطمينان بيشتري ب روش

کنترل اين  هاي گرفته شوند. يکي از بهترين روش

 استبيماري استفاده از ارقام جو مقاوم به اين بيماري 

(Nielsen, 2002) با بررسي تنوع ژنتيکي اين بيماري .

در مناطق مختلف و اطلاع از روابط ژنتيکي قارچ عامل 

توان ارقام مقاوم به اين بيماري را شناسايي  بيماري مي

ي و انتشار بيمار ةد. شناخت کافي از نحوکرو معرفي 

به عنوان  ها هتنوع ژنتيکي بيمارگر در جداي ۀمطالع

شاخصي از تغييرپذيري بيمارگر و پايداري مقاومت گياه 

تواند اطلاعات مفيدي را در جهت  در برابر بيماري مي

 & McMullen) دآورديريت موفق بيماري فراهم م

Adhikari, 2009در زمينۀ تنوع ژنتيکي در جهان .) 

رت گرفته است و نشانگرهاي مطالعات مختلفي صو

کار  هها ب مولکولي مختلفي در بررسي تنوع ژنتيکي قارچ

 ,Jawhar & Arabi) و عربي جوهرگرفته شده است. 

را با  P. gramineaي ها هژنتيکي جداي تنوع (،2006

بررسي کردند و اين   IGS -RFLPاستفاده از نشانگر

نوع نشانگر را به عنوان ابزاري مفيد براي بررسي ت

در سوريه  ،Zein et al. (2010) دند.کرژنتيکي معرفي 

با استفاده از  را P. gramineaي ها هتنوع ژنتيکي جداي

IRAP  وITS-RFLP  باندها در اين دو  .دندکرمطالعه

چندشکلي نشان داد و  درصد 77و  18ترتيب  نشانگر به

 ITS-RFLPبالاتر از   IRAPنسبت شاخص نشانگر

خصوصيات  ،Bayraktar & Akan (2012). شدگزارش 

را با استفاده از  P. gramineaجدايه از قارچ  68ژنتيکي 

دند و همچنين کرمطالعه  ISSRو  RFLPنشانگرهاي 

واکنش چند رقم جو به بيماري لکه نواري را در شرايط 

نشانگر  باتجزيه و تحليل  .اي بررسي کردند گلخانه

RFLP د. تجزيه و الگوهاي باندي يکساني را نشان دا

د و کرنيز تنوع کمي را بيان  ISSRنشانگر  باتحليل 

تفاوت در چهار گروه قرار داد.  درصد 11ها را با  جدايه

 Inter- Simple Sequence Repeat (ISSR)نشانگرهاي 

اي يا بين توالي تکراري ساده  يا نواحي بين ريزماهواره

 هاي توالي ISSRبراي اين مطالعه انتخاب گرديدند. 

هاي دو  ند که بين توالياDNAنواحي از  ةتکثيرشد

ريزماهواره قرار دارند. در اين روش از قطعات تکراري 

SSR  همراه با بازهاي انتخابي در انتهاي آنها به عنوان

معمولاً  ISSR. آغازگرهاي شود ميآغازگر استفاده 

 ( وChawla,  2002دهند ) ميچندشکلي بالايي نشان 

که عبارتند از: تکرارپذيري بالاي  رندادمزاياي فراواني 

آن نسبت به بسياري از نشانگرها، بررسي و آناليز 

زمان تعداد زيادي جايگاه در سطح ژنوم، ميزان دقت  هم

بالاي اين نشانگر و قابليت اتکا و اطمينان بيشتر نسبت 

به نشانگرهاي ديگر، تنوع بالا، هزينۀ پايين در مطالعات 

علت استفاده از تعداد ه ببررسي تنوع ژنتيکي 

 ي ازنياز بير نشانگرها، ديگآغازگرهاي کمتر نسبت به 

خاطر ه هاي برشي، سرعت و سهولت اجرا ب آنزيم

، انجام دادن تنها با DNAاستفاده از مقادير بسيار کم 
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با الکتروفورز  PCRو آشکارسازي محصولات  PCRيک 

درصد نسبت به  8/1 تا 1/1هاي آگارز  بر روي ژل

 ازنياز  بي، RFLPو  AFLPنشانگرهاي مشابه از قبيل 

 ;Chawla, 2002) داشتن اطلاعات قبلي از ژنوم

Culley, 1999.)  ،با وجود پيشرفت علم بيوتکنولوژي

 زمينۀکارگيري اين علم در  هگزارش بسيار کمي در ب

استان ايلام وجود  ويژه هاين بيماري در سرتاسر کشور ب

يت آن در جهت کنترل اين توان از ظرف دارد و مي

د. تعيين تنوع ژنتيکي يکي از اهداف کربيماري استفاده 

مهم اين طرح براي رسيدن به ارقام مقاوم به عنوان 

. است عامل در جهت کنترل اين بيماري ترين مهم

تنوع ژنتيکي  ۀمطالع برايبنابراين تحقيقات گسترده 

ابي ضروري بوده و هدف از اين پژوهش شناسايي و ارزي

نواري جو  ۀهاي عامل بيماري لک روابط ژنتيکي جمعيت

 .است ISSRبا استفاده از نشانگر 

 

 ها مواد و روش
 برداری نمونه

هاي آلوده به بيماري لکه نواري  آوري نمونه به منظور جمع

، از مناطق کشت جو در 1939-31جو، طي فصل زراعي 

 مناطق مختلف استان ايلام از جمله ايوان، چرداول،

شهر، آبدانان و مهران در ارديبهشت ماه تا  سيروان، دره

وهوايي منطقه در زمان  اواخر خرداد ماه بسته به شرايط آب

ظهور سنبله و از گياهان مشکوک به آلودگي که علائم لکه 

نواري بر روي برگ، ساقه و خوشۀ آنها نمايان بود، بازديد 

رت صورت تصادفي صو برداري به به عمل آمد و نمونه

هاي  هاي آلوده در داخل پاکت (. نمونه1گرفت )شکل 

کاغذي مجزا قرار گرفتند و پس از ثبت مشخصات لازم 

هاي  براي بررسي به آزمايشگاه منتقل شدند. از ميان نمونه

هاي گياهي  شده، سه تا چهار نمونه از همۀ اندام آوري جمع

 جو براي جداسازي عامل بيماري انتخاب شد.

 
 شده روي نقشۀ ايران برداري قعيت جغرافيايي مناطق نمونه. مو1شکل 

 

 P. gramineaجداسازی قارچ 

هاي  ي آلوده از قسمتها هابتدا در آزمايشگاه نمون

مختلف گياه شامل ساقه، برگ و بذر آلوده به منظور 

هاي سطحي زير جريان ملايم آب به  حذف آلودگي

آلوده  هاي شو داده شدند. بافتو دقيقه شست 18مدت 

تر به طول تقريبي يک  سپس به قطعات کوچک

متر از حد فاصل بافت سالم و آلوده تقسيم شدند.  سانتي

و  درصد 34پس از ضدعفوني سطحي با اتانول  ها هنمون

 فعال هيپوکلريت ةماد درصد 1 محلول وايتکس )داراي

هاي پتري حاوي محيط کشت عصارة  سديم( در تشتک

( کشت داده شدند. PDAار )آگ -دکستروز -زميني سيب

و  گراد سانتي ۀدرج 19ها در انکوباتور با دماي  تشتک

ساعت روشنايي  11ساعت تاريکي و  11تناوب نوري 

روز ظاهر  9-8نگهداري گرديدند. پرگنۀ قارچ بعد از 

شده در محيط کشت به  ي تشکيلها هشد. پرگن

شرايط فوق تا پنج  در و منتقل PDAهاي جديد  محيط

به روش نوک  ها هسازي جداي گهداري شدند. خالصروز ن

  در انکوباتور در دماي ها ريسه صورت گرفت. پتري
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ساعت  11با تناوب نوري  گراد سانتي ۀدرج 18-11

 ۀتشکيل پرگن برايساعت روشنايي  11تاريکي و 

که  آنجا . از(Freeman, 2005) خالص نگهداري شدند

توليد اسپور به هاي مصنوعي قادر به  اين قارچ در محيط

و شکل ظاهري اسپورها در  يستميزان فراوان ن

تشخيص قارچ عامل بيماري نقش مهمي دارد، از روش 

اتاقک مرطوب براي توليد اسپورها استفاده شد. اين 

روش بدين صورت است که پس از سترون کردن پتري 

و  شد در آون، کاغذ صافي سترون درون پتري قرار داده

)مقدار  يددگرترون به آن اضافه مقداري آب مقطر س

اي بود که فقط کاغذ صافي مرطوب  آب مقطر به اندازه

فاصل بافت آلوده  شد(. سپس قطعات گياهي که از حد

شده از مزرعه تهيه شده بودند، روي  آوري و سالم جمع

و به  شدند روي کاغذ صافي قرار دادهو لام سترون 

 ۀرجد 18 مدت يک هفته در انکوباتور با دماي

دند. پس از يک هفته گردينگهداري  گراد سانتي

 اسپورهاي قارچ توليد شدند.

 

 ییزا بیماریآزمون 
 11-18 يي در شرايط گلخانه در دمايزا بيمارياثبات 

درصد انجام  19-199و رطوبت نسبي  گراد سانتي ۀدرج

 نشدن قارچ عامل بيماري به دليل توليد بارةگرفت. در

از روش ساندويچي  ،زمايشگاهاسپور کافي در شرايط آ

سازي بذرها استفاده  يي و آلودهزا بيماريبراي آزمون 

هايي  . در اين روش حلقه(Jamshidi et al., 2009) شد

هاي  متر از محيط کشت حاوي جدايه ميلي 8به قطر 

قرار داده  PDAقارچ در مرکز پتري محتوي  ةشد خالص

هداري نگ گراد سانتي ۀدرج 11-18شدند و در دماي 

سطح محيط کشت را بپوشانند. از  ها هگرديدند تا جداي

زني، تعدادي بذر جو با  طرف ديگر يک روز قبل از مايه

و پس از سه بار  ندمحلول وايتکس ضدعفوني شد

شو با آب مقطر دو بار سترون، بذرها در درون و شست

پتري حاوي کاغذ صافي مرطوب سترون نگهداري 

ذرها بين دو لايه محيط کشت ب ،شدند. بعد از اين عمل

PDA هاي پتري  حاوي ريسه قرار داده شدند و تشتک

روز در  19شده به مدت  زني حاوي اين بذور مايه

 ۀدرج 19انکوباتور در شرايط تاريکي و دماي 

به منظور فعاليت قارچ روي بذرها نگهداري  گراد سانتي

ه هايي ب يي از گلدانزا بيماريشدند. براي انجام آزمون 

متر استفاده گرديد که تا  سانتي 19و ارتفاع  18قطر 

متر با خاک سترون پر شده بودند.  سانتي 18ارتفاع 

ها قرار داده  آلوده در سطح خاک گلدان هايسپس بذر

متري  سانتي 11شدند و مجدداً خاک سترون تا ارتفاع 

 6ها به مدت  اضافه گرديد. پس از قرار گرفتن گلدان

 ۀدرج11-18 لخانه در دمايشرايط گهفته در 

علائم درصد،  19-199و رطوبت نسبي  گراد سانتي

 بيماري روي گياهان ظاهر شد.

 

 ها هجدای  DNAاستخراج
، DNAبراي تهيۀ تودة ميسيليوم مورد نياز براي استخراج 

شده به  سترون (PDB)زميني  از محيط کشت مايع سيب

ايسين گرم در ليتر سولفات استرپتوم ميلي 199همراه 

دويل و  CTABبه روش  DNAاستخراج استفاده شد. 

( با اندکي تغييرات صورت Doyle & Doyle, 1990دويل )

از طريق  DNAهاي  بررسي کيفيت نمونه گرفت.

توسط  DNA الکتروفورز انجام گرفت. همچنين غلظت

 دستگاه اسپکتوفتومتر تعيين گرديد.

 

از  با استفادهP. graminea بررسی تنوع ژنتیکی 

 ISSRنشانگر 

1ای پلیمراز واکنش زنجیره انجام
با استفاده از  

 آغازگرهای اختصاصی

 هاي قارچ براي تشخيص تنوع ژنتيکي در جدايه
P. graminea  از هشت آغازگرISSR  اختصاصي که

 & Bayratkarاستفاده شد )چندشکلي بالايي داشتند 

Akan, 2010 .) غلظتDNA هاي  جدايه درP. graminea 

تنظيم  ng/µl18تومتر تا حد ووفرا استفاده از اسپکتب

اختصاصي با استفاده از هشت آغازگر  PCRگرديد. واکنش 

، ISSR1 ،ISSR2 ،ISSR3 ،ISSR4 ،ISSR5 هاي به نام

ISSR6، ISSR7  وISSR8  براي نشان دادن تنوع در

در حجم  PCRواکنش . (1)جدول  گرفتها انجام  نمونه

مولار تريس   ميلي 19مل ميکروليتر شا 18واکنش 

9/1=pH ،89 مولار ميليKCl  8/1به مقدار 

 (10mM) ميکروليتر، MgCl2 3/9  (50Mm)ميکروليتر

dNTPs 1  پيکومولار  199ميکروليتر، آغازگرها با غلظت
                                                                                
1. PCR 
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 Taq DNA polymerase (500، ميکروليتر 1به مقدار 

unit) ،1/9  ،ميکروليترDNA  نانوگرم  18ژنومي با غلظت

 ميکروليتر، آب مقطر سترون 8/1 ميکروليتر به مقدار بر

سيکل  99حرارتي شامل  ۀميکروليتر و در يک برنام 1/17

صورت  به Bioradچرخه در ترموسايکلر مدل 

 7به مدت گراد  درجۀ سانتي 36سازي اوليه در  واسرشت

به مدت گراد  درجۀ سانتي 36در  1سازي دقيقه، واسرشت

تا  66بسته به نوع آغازگرها از  1رهاثانيه، اتصال آغازگ 68

 9آغازگرها توسعۀثانيه،  68به مدت گراد  درجۀ سانتي 84

 ۀ نهاييدقيقه و توسع 1به مدت گراد  درجۀ سانتي 71در 

 .گرفتدقيقه انجام  7به مدت گراد  درجۀ سانتي 71ر د

درصد الکتروفورز گرديد  1روي ژل آگارز  PCRمحصول 

 آميزي رنگ نش پديدار شوند. برايتا باندهاي حاصل از واک

مشاهدة  ( و برايsafe stainاستين )سيف  محلول از ژل

 مدل (Gel Scanاز دستگاه ژل اسکن ) DNAباندهاي 

INTAS .استفاده شد 

 
 Pyrenophora graminea هاي براي مطالعۀ تنوع ژنتيکي جدايه ISSR. مشخصات آغازگرهاي 1جدول 

3-’ 5 ها اندازة مورد انتظار آلل  نام آغازگر ’ 

1199-199 DDB CCACCACCACCACCA ISSR1 

1999-78 GAGAGAGAGAGAGAGAT ISSR2 

1199-118 ACACACACACACACACYA ISSR3 

876-199 AGAGAGAGAGAGAGAGT ISSR4 

1999-116 GAGAGAGAGAGAGAGAC ISSR5 

1999-116 ATGATGATGATGATGATG ISSR6 

1999-89 DVDAAGAAGAAGAAGAAG ISSR7 

1999-89 BDBACAACAACAACAACA ISSR8 
   Y = Pyrimidine; D = G, A, or T; B = C, G, or T; V = A, C, or G 

 

 ها هتجزیه و تحلیل داد

 P. gramineasهاي  به منظور تعيين ميزان تشابه جدايه
ها مشخص شدند. سپس  ابتدا باندهاي واضح در تصاوير ژل

( وارد 9) باند نبود( يا 1) ها به صورت حضور باند داده

ها با  شدند. ماتريس تشابه بين جفت جدايه Excel افزار نرم

  NTsys ver 2.02افزار ضريب تشابه دايس با نرم استفاده از

ها با روش  اي جدايه خوشه ۀمحاسبه گرديد. همچنين تجزي

UPGMA ، مجاور  روش اتصال(Neighbor joining)  و

 ترسيم شد NTSYS ver. 2.02افزار  با نرم آزمون مانتل

(Rohlf, 1998 همچنين تجزيه به .) مختصات اصلي

(PCoA) 5.0158افزار  ها با نرم براي جدايه DARwin 

براي آناليز مربوط به  (.Perrier, 2007گرديد )محاسبه 

 و GenALEX ver 6.501افزارهاي  از نرم ها جمعيت
POPGENE, ver.1.31  استفاده گرديد. همچنين

هاي برآورد و مقايسۀ کارايي نشانگر مطابق زير معيار

 دست آمد. به

 

 PIC (Polymorphicمحتوای اطلاعات چندشکلی 

Information Content) 
ميزان  ةدهند نشان محتواي اطلاعات چندشکلي

تواند از صفر تا يک  که مي استچندشکلي يک نشانگر 

تر باشد، بيانگر  متغير باشد. هر چه اين عدد بزرگ

مطالعه  تحتاني زياد چندشکلي براي جمعيت وافر

 براي بررسي (Mohammadi & Prasanna, 2003) است

قدرت تفکيک نشانگرها، محتواي اطلاعاتي چندشکلي 

 .محاسبه شد Excelافزار  هر نشانگر با استفاده از نرم
PIC=1-∑p

2
-q

2 

ند به تعداد دارتعداد افرادي که باند  pدر اين رابطه 

 آيد. مي دست به (p-1)نيز از  qو  استکل افراد 

 

 (EMR) مؤثر ۀنسبت چندگان

ي ژني با قطعات مختلف در يک ها هبيانگر تعداد جايگا

 .شود ميزير محاسبه  ۀگونه بوده که از رابط

 EMR= درصد چندشکلي× تعداد باندهاي چندشکل 

 
1. Denaturation 

2. Annealing 

3. Extension 
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 (MI)شاخص نشانگر 

آوردن شاخص نشانگر تعداد نوارهاي  دست بهبراي 

چندشکل با قطعات مختلف در شاخص محتواي 

 .(Kumar et al., 2009)چندشکلي ضرب شد 

 
 نتايج و بحث

رنگ و  اي ي قهوهها هيي با علائم لکها هاز کشت نمون

 دست بهجدايه  43نواري در برگ، ساقه و بذر گياه جو 

 جغرافيايي  منشأ يک هاي حاصل به تفک آمد. تعداد جدايه

 

صورت  به ها هآورده شده است. جداي 1در جدول 

هاي سفيد و سپس به رنگ خاکستري مايل  ميسيليوم

پس از  ها هبه آبي تا سبز زيتوني رشد کردند. قطر پرگن

 ۀدرج 16 روز در دماي 8قرار گرفتن به مدت 

هيچ نوع  ها همتر رسيد. جداي سانتي 1به  گراد سانتي

جنسي توليد نکردند و تنها با قرار دادن اسپور غير

ي گياهي در محيط اتاقک مرطوب قادر به توليد ها هنمون

 8-7اي و راست با  ها استوانه اسپور شدند. کنيديوم

 اي بودند. روشن و به رنگ زرد قهوه عرضي، نيمه ةديوار

 ستان ايلامامناطق مختلف در از جو  Pyrenophora gramineaهاي  جدايهمشخصات . 1 جدول

 برداري منطقۀ نمونه ها تعداد جدايه ها کد جدايه

D1, D2, D3, D4, D5, D6, D7, D8, D9, D10, D11, D12, D13, D14, D15, D16, D17, D18 11 شهر دره 

A1, A2, A3, A4, A5, A6, A7, A8, A9, A10, A11, A12 11 ايوان 

SH1, SH2, SH3, SH4, SH5, SH6, SH7, SH8, SH9, SH10, SH11, SH12 11 چرداول 

C1, C2, C3, C4, C5, C6, C7, C8, C9, C10, C10, C11, C12 11 سرابله 

H1, H2, H3, H4 6 حميل 

AB1, AB2, AB3, AB4 8 آبدانان 

M1, M2, M3, M4, M5 8 مهران 

AS1, AS2, AS3, AS4, AS5, AS6, AS7, AS8, AS9, AS10, AS11 11 آباد آسمان 

 

ظور تسهيل در بررسي و آناليز ساختار سپس به من

تعدادي از  P. gramineaهاي قارچ  ژنتيکي جمعيت

شهر، ايوان، چرداول،  در پنج جمعيت دره ها هجداي

 (.9 آباد و سرابله قرار داده شدند )جدول آسمان

 
 Pyrenophoraهاي قارچ  . مشخصات جمعيت9جدول 

graminea شده برداري آمده از مناطق نمونه دست به 
 نام جمعيت  ها تعداد جدايه رديف

 شهر دره 14 1

 ايوان 19 1

 چرداول 1 9

 آباد آسمان 11 6

 سرابله 11 8

 - 87 جمع کل

 
چندشکلی نشانگرهای  ۀو محاسب ها توزیع فراوانی آلل

ISSR . 

که در اين مطالعه استفاده شده است،  ISSRهاي  از جايگاه

ژني مشاهده گرديد  يها جايگاه مۀآلل مختلف در ه 171

باند بيشترين تعداد آلل را به خود  99با  ISSR1که آغازگر 

باند کمترين تعداد  18با  ISSR4اختصاص داد و آغازگر 

 6/11ها توسط نشانگرها  آلل را داشت. ميانگين تعداد آلل

 ةباند و انداز 99تا  14از  هاغازگرآ بود. تعداد باندها در

(. 6)جدول  باز متغير بودجفت  89-1199باندها بين 

 1اي از الگوي باندي حاصل از آغازگرها در شکل  نمونه

 Bogacki et al. (2010)آورده شده است. در تحقيقي که 

انجام دادند، تعداد  P. gramineaدر استراليا روي قارچ 

بود. در تحقيق  19باندهاي چندشکل براي بهترين آغازگر 

توسط نشانگر  P. teresچ مشابهي که بر روي نوترکيبي قار

 RAPD در جنوب آفريقا صورت گرفت، تعداد کل

گزارش  86هاي چندشکل  و تعداد جايگاه 48ها   جايگاه

(. در اين مطالعه درصد Campbell et al., 2002گرديد )

درصد مشاهده شد.  199چندشکلي براي همۀ آغازگرها 

ت، در تحقيقات مشابه که در سوريه و استراليا صورت گرف

ذکر  118/11و  99/74ترتيب  درصد چندشکلي باندها به

 ,.Arabi & Jawhar, 2007; Bogacki et al) شده است

2011). 
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  Pyrenophora gramineaقارچ  در ISSR2آغازگر  توسط تکثير PCRحاصل از   DNAباندهاي .1 شکل

 ها هستند.( ها جدايه و بقيۀ ستون bp199هر باند  ةندازو ا 1kb ladder  به عنوان M ستون)

 

 مؤثر و ۀمحتوای اطلاعات چندشکلی، نسبت چندگان

 ISSRنشانگرهای  شاخص نشانگر در

 آغازگرهاي مختلفآمده از  دست هاي به داده 6 در جدول

 17/9بيشترين شاخص محتواي چندشکلي با  .آمده است

و کمترين ميزان شاخص محتواي  ISSR1مربوط به 

است.  ISSR4مربوط به نشانگر  19/9ا ميزان چندشکلي ب

طور ميانگين  به PICبراي هشت آغازگر توزيع مقادير 

، در ايتاليا نيز که Rau et al. (2008)(. 6بود )جدول  14/9

از نشانگرهاي  P. teres هاي براي بررسي تنوع جدايه

AFLP  استفاده کردند، مقدار محتواي اطلاعات چندشکلي

ردند. در تحقيق ديگري در سوريه که گزارش ک 17/9را 

هاي نشانگري در بررسي تنوع  دربارة استفاده از سيستم

صورت گرفت، ميزان محتواي  P. gramineaژنتيکي قارچ 

 و  بود  IRAP،  91/9  نشانگر  اطلاعات چندشکلي توسط

 

 ,.Zein et al) بود ITS-RFLP ،94/9توسط نشانگر 

هاي  انگر تعداد جايگاهنسبت چندگانۀ مؤثر که بي( 2010

پلاسم است، براي  ژني چندشکل موجود در يک ژرم

متغير بود و ميانگين  99تا  18بين  ISSRهشت آغازگر 

شدة شاخص نشانگر در  بود. مقدار محاسبه 6/11آن 

متفاوت بود.  1/1تا  8/1آغازگرهاي تحت مطالعه از 

 ISSR1بيشترين مقدار شاخص نشانگر براي آغازگرهاي 

گزارش گرديد. متوسط شاخص نشانگر براي  ISSR3و 

دهندة  بود که نشان 87/9نشانگرهاي تحت مطالعه 

قدرت تفکيک زياد اين آغازگرها است. در تحقيقي که 

Zein et al. (2010) در سوريه در زمينۀ استفاده از ،

در بررسي  ITS-RFLPو  IRAPهاي نشانگري  سيستم

ام دادند، شاخص انج P. gramineaتنوع ژنتيکي قارچ 

 گزارش شد. 61/1نشانگر 

 Pyrenophora gramineaهاي  شده براي جدايه استفاده ISSRآمده از آغازگرهاي  دست هاي به . داده6 جدول
 نسبت چندگانۀ مؤثر شاخص نشانگر شاخص محتواي چندشکلي هاي تکثيري تعداد آلل نام آغازگر رديف

1 ISSR1 99 17/9 1/1 99 

1 ISSR2 13 19/9 77/9 13 

9 ISSR3 17 18/9 19/6 17 

6 ISSR4 18 19/9 8/1 18 

8 ISSR5 17 11/9 76/9 17 

4 ISSR6 11 18/9 18/9 11 

7 ISSR7 14 11/9 31/1 14 

1 ISSR8 14 16/9 16/1 14 

 171 81/11 11/1 171 - کل

 6/11 87/9 14/9 6/11 - ميانگين

 

 ISSRنشانگر بر اساس  ها هبررسی میزان تشابه جدای

بر اساس ضريب دايس صورت  ها هتشابه ژنتيکي جداي

متغير  99/1تا 11/9گرفت و ميزان تشابه ژنتيکي از 

و  C10ي ها هبود. بيشترين شباهت ژنتيکي بين جداي

C6  و  11/9ژنتيکي  ۀسيروان با فاصلاز شهرستان

 و D4،D5  ،D13 ،A3هاي  جدايهکمترين شباهت بين 
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A6  و  شهر درهاز شهرستانSH6  چرداولاز شهرستان 

ژنتيکي  ۀبود. ميانگين فاصل 99/1ژنتيکي  ۀبا فاصل

مشابه که توسط  ۀبود. ميانگين تشابه در مطالع88/9

صورت  P. gramineaبر روي قارچ  IRAP نشانگر

 (.Zein et al., 2010)گزارش شده است  96/9گرفت، 

 

 آزمون مانتل

گي بين اجزاي آزمون مانتل براي بررسي وجود همبست

انتخاب بهترين  برايآزمون مانتل رود.  کار مي ها به ماتريس

ماتريس تشابه و همچنين بهترين الگوريتم براي رسم 

ها بر اساس ضريب کوفنتيک انجام  دندروگرام جدايه

 هاي الگوريتم   کارايي  ۀمقايس هاي  روش از   يکي . گرفت

 ه درمختلف تخمين ضريب همبستگي کوفنتيک است ک

 

ا فاصله به عنوان بآن همبستگي بين ماتريس تشابه 

اي با ضريب  خوشه ۀاي و تجزي خوشه ۀورودي تجزي

کوفنتيک بالاتر به عنوان خروجي آناليز است. ضريبي که 

عنوان  داراي بيشترين ضريب همبستگي کوفنتيک باشد به

شود. ضريب  بهترين روش تجزيه و تحليل معرفي مي

صفر و يک است که هر چه اين کوفنتيک عددي بين 

برازش بهتري است. نتايج  ةدهند نشان ،مقدار بيشتر باشد

اين تحقيق نشان داد که ماتريس تشابه دايس و الگوريتم 

UPGMA  با داشتن بالاترين ضريب کوفنتيک بهترين

 مطالعه است. تحتهاي  روش تجزيه و تحليل جدايه

 ودايس  تشابه ضريب ها با جدايه رسم دندروگرامدر 

 -13/9ژنتيکي  ۀدر فاصل ها هجداي ،UPGMAروش 

 (. 9 قرار داشتند )شکل 18/9

dendrogram of pyrenophora graminea

Coefficient

0.25 0.41 0.57 0.73 0.89
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 SH7 
 C9 
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 D7 
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 C10 
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 AS7 
 C1 
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 A7 
 A9 
 A8 
 A10 
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 AS5 
 AS6 
 D4 
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 M4 
 D5 
 D13 
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 M5 
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 C11 
 C12 
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 M1 
 D11 
 SH2 
 H1 
 AS10 
 A4 
 C8 
 AS2 
 AS9 
 AB2 
 AB3 
 D12 
 A2 
 H2 
 SH5 
 AS3 
 H4 
 A1 
 SH6 

 
 هاي حاصل از هشت آغازگر  از ضريب دايس بر اساس دادهUPGMA  ۀوسيل هايجادشده ب دندروگرام .9شکل 

 .Pyrenophora gramineaهاي  جدايه در
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ن ايسيزده گروه تشخيص داده شد.  87/9 ۀدر فاصل

جدايه از مناطق  18عبارتند از: گروه يک با  ها هگرو

شده به جزء آبدانان و مهران، گروه دو با  برداري نمونه

شهر، ايوان و چرداول، گروه  هشت جدايه از مهران، دره

گروه چهار با دو چرداول و سيروان،  سه با دو جدايه از

شهر،  از دره جدايه از چرداول، گروه پنج با سه جدايه

شهر،  از دره، گروه شش با يازده جدايه روان و مهرانسي

گروه هفت با چهار ايوان، مهران، سيروان و چرداول، 

گروه هشت با شش شهر، حميل و سيروان،  از دره جدايه

گروه نه با از ايوان، سيروان، چرداول و آبدانان،  جدايه

 شهر و ايوان، گروه ده شامل يک جدايه دو جدايه از دره

از چرداول،  گروه يازده شامل سه جدايه، از حميل

گروه دوازده شامل يک جدايه از ايوان و آسمان آباد، 

گروه سيزده شامل يک جدايه از چرداول بود. نتايج 

 ها هدندروگرام تطابق چنداني با توزيع جغرافيايي جداي

از مناطق مختلف  ها هجداي ها هنداشت و در اين گرو

زمينه در سوريه براي بررسي  در اين وجود داشتند.

اي انجام  مطالعه P. teresخصوصيات ژنتيکي قارچ 

ي اين قارچ در دوازده گروه قرار ها هگرفت و جداي

در تحقيق مشابه (. Arabi & Jawar, 2007)گرفتند 

هاي  تنوع ژنتيکي جدايه زمينۀديگري در برزيل در 

 ۀنتايج تجزي Drechslera tritici-repentisقارچ 

اي ارتباطي با توزيع جغرافيايي مناطق نشان نداد  شهخو

(Santos & Van Der Stand, 2002.) 

اي  بندي خوشه همچنين دندروگرام حاصل از گروه

براي نشان دادن ارتباط  اساس الحاق مجاور بر ها هجداي

 ۀدر فاصل ها هجدايژنتيکي بين آنها نشان داد که 

 17، 89/11 ۀقرار داشته و در فاصل 1 -11ژنتيکي 

(. اين دندروگرام نتايج 6)شکل  گروه تشخيص داده شد

دندروگرام بالا که اين قارچ داراي تنوع ژنتيکي بوده و 

 ييدأرا ت اين تنوع ارتباطي با مناطق جغرافيايي ندارد

 کند. مي

 

 
 هاي حاصل از هشت آغازگر  الحاق مجاور بر اساس داده ۀوسيل هدندروگرام ايجادشده ب .6شکل 

 Pyrenophora gramineaهاي  جدايه در
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 مطالعه، تحتهاي  جدايهنحوة پراکنش  براي بررسي

تکميل  براي (PCoA)به مختصات اصلي  تجزيهاز 

پراکنش  (.8شکل) شد استفادهاي  خوشه ۀتجزي

 محورهاي مختصات معرف تنوع همۀدر  ها جدايه

 .ها است بالاي جدايه ژنتيکي

 

 P. gramineaهای قارچ  جمعیتبررسی تنوع ژنتیکی 

طور  ها به ها نشان داد که جمعيت دندروگرام بين جمعيت

 شامل  اول  گروه اند.  کلي در دو گروه مشخص قرار گرفته

 

شهر و گروه دوم شامل چهار جمعيت شامل ايوان،  دره

آباد و سيروان بود. بر اين اساس کمترين  چرداول، آسمان

آباد و سيروان بوده  ي آسمانها فاصلۀ ژنتيکي بين جمعيت

اند.  هاکمترين فاصله را با چرداول داشته و خود اين جمعيت

شهر،  بنابراين چهار گروه جمعيتي شامل گروه اول دره

گروه دوم ايوان، گروه سوم چرداول و گروه چهارم سيروان 

اند. در اين دندروگرام  آباد در يک دسته قرار گرفته و آسمان

ن دستۀ جمعيتي ايوان، چرداول، يک شکاف مشهود بي

 (.4شهر وجود دارد )شکل آباد و سيروان با دره آسمان

 
 Pyrenophora gramineaهاي  جدايه ارتباط ژنتيکينمودار دوبعدي تجزيه به مختصات اصلي  .8شکل 

 

 
 UPGMAبر اساس  Pyrenophora gramineaهاي  . دندروگرام ارتباط ژنتيکي جمعيت4شکل 
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در  (AMOVA) 1یمولکولتجزیه واریانس لیز آنا

 ها جمعیت

بر اساس جدول تجزيۀ واريانس مولکولي داخل و بين 

( الگوي توزيع تنوع مولکولي براي 8)جدول ها  جمعيت

دهد که در حدود شش درصد از  نشان مي ISSRنشانگر 

درصد  36ها و  واريانس مولکولي به تفاوت بين جمعيت

(. تمايز 7)شکل هاست  عيتمربوط به تنوع داخل جم

ها  ها نسبت به داخل جمعيت کمتر بين جمعيت

گرفته براي  بندي صورت دهندة اين است که گروه نشان

 آنها شباهت   بر اساس  ها جدايه تفکيک  در  ها  جدايه

 

ها در دندروگرام  موفق عمل کرده است و جمعيت

اند. در مطالعۀ  حاصل از افراد متفاوتي تشکيل شده

 هاي قارچ ابهي که روي ساختار ژنتيکي جمعيتمش
P. teres  در استراليا انجام گرفت، تمايز  1919در سال

درصد و تمايز ژنتيکي درون  3ها  ژنتيکي بين جمعيت

 ,.Bogacki et al) درصد گزارش شد 31ها  جمعيت

. از طرفي پايين بودن واريانس افراد موجود بين (2011

ست که افرادي که در دهندة اين ا ها نشان گروه

اند از لحاظ ژنتيکي به هم  هاي مختلف قرار گرفته گروه

 اند. نزديک

 
 Pyrenophora gramineaهاي  تجزيۀ واريانس مولکولي مربوط به تنوع ژنتيکي در درون و بين جمعيت .7شکل 

 
 Pyrenophora gramineaهاي قارچ  . تجزيۀ واريانس مولکولي براي جمعيت8جدول 

 منبع 

 تغيير

 درجۀ 

 آزادي

 مجموع 

 مربعات

 ميانگين 

 مربعات

 درصد 

 واريانس کل

 درصد واريانس هر 

 منبع به واريانس کل

 46/9 4 773/19 118/69 6 ها بين جمعيت

  36 198/4 611/917 81 ها داخل جمعيت

  199 1/661 834/949 84 کل

  

 ها و رسم نمودار جمعیت PCoAتجزیه به مختصات اصلی 

مطالعه با استفاده از  تحتهاي  کنش تجمعي جمعيتپرا

از روش تجزيه  ISSRشباهت ژنتيکي مبتني بر نشانگر 

و  گرفتبه مختصات اصلي بر اساس ضريب دايس انجام 

بر اساس محورهاي اول و دوم حاصل از تجزيه به 

بررسي قرار  تحت ها همختصات اصلي پراکندگي جداي

يک از اين  هرگرفت و ميزان اين تغييرات توسط 

 (.4 و درصد تجمعي محاسبه شد )جدول ها همؤلف

 

 
1. Analysis of Molecular Variance 

هاي  . تجزيه به مختصات اصلي جمعيت4جدول 
Pyrenophora graminea 

 درصد تجمعي درصد محور 

1 61/18 61/18 

1 18/19 41/18 

9 13/7 14/91 

 

 41/18 دو،يک و  ۀبر اساس اين جدول مجموع دو مؤلف

 61/18 اول ۀکنند. مؤلف درصد از تغييرات را توجيه مي

 18/19دوم  ۀکند و مؤلف درصد از تغييرات را توجيه مي

مانده که توسط مؤلفه اول توجيه  درصد از تغييرات باقي

 (.1کند )شکل  نشده را توجيه مي
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 P. gramineaهاي معيتج ارتباط ژنتيکينمودار دوبعدي تجزيه به مختصات اصلي . 1شکل 

 

 ها برای جمعیت ISSRاطلاعات تنوع ژنتیکی پنج جایگاه 

دهد که  اطلاعات حاصل از پنج جايگاه نشان مي

بالاترين  463/1و سيروان با  191/1شهر با  جمعيت دره

کمترين تعداد 861/1آباد با  تعداد آلل و جمعيت آسمان

شده در  دههاي مشاه آلل را داشتند و ميانگين تعداد آلل

(. 7 بود )جدول 491/1مطالعه  تحتهاي  جمعيت

شهر  هاي مؤثر مربوط به جمعيت دره بيشترين تعداد آلل

هاي مؤثر مربوط به  و کمترين تعداد آلل 864/1با 

 هاي آلل  تعداد  متوسط و   649/1 جمعيت چرداول با 

 

 ةشد بيشترين ميزان شاخص تصحيح بود. 811/1مؤثر 

و  961/9شهر با مقدار  به جمعيت درههتروژني مربوط 

شده مربوط به جمعيت  کمترين ميزان شاخص تصحيح

و ميانگين ميزان شاخص  911/9مقدار  ايوان با

شهر با  بود. جمعيت دره 917/9هتروژني  ةشد تصحيح

بيشترين مقدار  616/9و جمعيت چرداول با  611/9

ها داشتند و  شاخص اطلاعات شانون را در بين جمعيت

مطالعه  تحتهاي  متوسط اين شاخص براي جمعيت

 .بود 661/9

 ISSRبر اساس نشانگر  Pyrenophora gramineaهاي قارچ  . تخمين تنوع ژنتيکي جمعيت7جدول 

 Na Ne h I اندازة جمعيت جمعيت

 611/9 911/9 864/1 191/1 999/14 شهر دره

 619/9 111/9 611/1 838/1 999/19 ايوان

 616/9 176/9 649/1 841/1 999/1 چرداول

 669/9 991/9 891/1 861/1 999/11 آباد آسمان

 684/9 993/9 869/1 463/1 999/11 سيروان

 661/9 614/1 811/1 491/1 699/11 ها کل جمعيت
     Na:    ،تعداد آلل مشاهده شدهNe  ،تعداد آلل مؤثر :I  ،شاخص اطلاعات شانون :hتنوع ژنتيکي : 

 

 .Pهای قارچ  جمعت یدو ژنتیکی دوبه ۀفاصل ۀانداز

graminea 
ها مشخص شد که بيشترين  دوي جمعيت با مقايسۀ دوبه

شهر با  بين جمعيت دره 969/9فاصلۀ ژنتيکي با ميزان 

آباد و سيروان بود و کمترين فاصلۀ  هاي آسمان جمعيت

آباد و  هاي آسمان بين جمعيت 913/9ميزان  ژنتيکي با

(. در تحقيقي که 1مشاهده شد )جدول  سيروان

Domenico et al. (2005) در آلمان براي بررسي تنوع ،

 .Pهاي قارچ جدايه 1هاي آميزشي ژنتيکي و شناسايي تيپ

teres   با  91/9-76/9انجام دادند، فاصلۀ ژنتيکي را بين

 گزارش کردند. 13/9ميانگين 
 

 

                                                                                
1. Mating type 
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 Pyrenophora gramineaقارچ  هاي . فاصلۀ ژنتيکي بين زوج جمعيت1جدول 
 سيروان آباد آسمان چرداول ايوان شهر دره 

     999/9 شهر دره
    999/9 969/9 ايوان

   999/99 919/9 999/9 چرداول
  999/9 999/9 998/9 969/9 آباد آسمان
 999/9 913/9 991/9 961/9 969/9 سيروان

 

 مطالعه تحتمیزان جریان ژنی در جایگاهای 

ها از  آن ژن يان ژني فرايندي طبيعي است که طيجر

شوند. اين فرايند  جمعيتي به جمعيت ديگر منتقل مي

طور طبيعي در ميان جوامعي که با هم سازگاري جنسي  به

دهد. نتايج جدول جريان ژني و جدول تمايز  دارند روي مي

نشان داد که ميزان جريان ژني با ها  ژنتيکي بين جمعيت

ژنتيکي رابطۀ معکوس دارد. هنگامي که ميزان تمايز 

ترين مقدار  جريان ژني بالا باشد، تمايز ژنتيکي در پايين

هاي تحت بررسي در اين  گيرد. در لوکوس خود قرار مي

پژوهش بيشترين جريان ژني مربوط به جايگاه سه با مقدار 

و کمترين ميزان جريان ژني مربوط به جايگاه  4441/113

و متوسط جريان ژني  3983/1دار شش و دوازده با مق

 9318/9و متوسط تمايز ژنتيکي در اين تحقيق  8741/6

، در Bogacki et al. (2010)(. در تحقيق 3است )جدول 

ضريب  P. gramineaهاي قارچ  روي جدايه استراليا بر

نتايج  گزارش شد. 99/9ها  تمايز ژنتيکي بين جمعيت

 .Pبي قارچمشابهي در زمينۀ مطالعۀ نوترکي تحقيق

graminea  آفريقا ضريب تمايز  در جنوب 1991در سال

 (.Campbell et al., 2002را نشان داد ) 163/9ژنتيکي 

اين مطالعه براي اولين بار براي تعيين تنوع ژنتيکي در 

در استان ايلام واقع در  P. gramineaهاي  ميان جدايه

هاي  غرب کشور انجام گرفته است. با بررسي نمونه

 P. gramineaها، قارچ  درصد نمونه 39شده از  آوري عجم

جداسازي و به عنوان عامل بيماري شناخته شد، زيرا 

 رنگ روي برگ غلات را علاوه بر قارچ اي هاي قهوه لکه

P. graminea ، باکتريXantomonas compestris pv. 

translucense تواند ايجاد کند ) نيز ميEmami & 

Hassanzadeh, 2004.) رو جداسازي قارچاز اين 

P. graminea شده،  آوري هاي جمع درصد نمونه 39 از

العادة اين بيماري در مزارع جو استان  بيانگر اهميت فوق

 ايلام است.

ي گياهي برا بيمارگرهايتعيين مشخصات ژنتيکي 

بسيار  ي گياهيها بيماريمديريت روش بهترين  ۀتوسع

 تنوع ژنتيکي . در همين راستااست و بااهميت مهم

P. graminea  نشانگر  باعامل بيماري لکه نواري جو

ISSR  يحاضر اولين تلاش برا ۀمطالع. شدبررسي 

در  P. graminea يها هتعيين مشخصات ژنتيکي جداي

يک  ISSRآناليز . است ISSR ايران با کمک نشانگر

 است که باعث تکثير قطعات PCRروش مبتني بر 

DNA قرار ين مناطق ريزماهواره صورت معکوس ب هکه ب

مرکب از  فراواني و داراي مزاياي شود مي اند فتهگر

 ,.Peever et al) و ريزماهوره است  RAPDمزاياي

2002; Reddy et al., 2002; Ratnaparkhe et al.,. 

آميزي براي بيان  طور موفقيت هب ISSR آناليز (.1998

اي  گونه و درون اي گونه تنوع ژنتيکي در سطوح بين

 کار رفته است همختلف ب يها طيف وسيعي از قارچ

(Rodrigues et al., 2004; Chadha & Gopalakrishna, 

2007; Gurjar et al., 2009). 

 تنوع ۀبراي مطالع ISSRدر اين مطالعه تکنيک 

است. ميزان کار گرفته شده  هب بيمارگرژنتيکي اين 

نتايج درصد بود.  ISSR 199چندشکلي حاصل از نشانگر 

نشانگر  ISSRاين تحقيق بيانگر اين است که نشانگر 

 هاي قارچ  مناسبي براي مطالعات تنوع ژنتيکي در جدايه

P. graminea  .استفاده از نشانگرهاياست ISSR   ما را

سطوح  را در P. graminea هاي د که جدايهکن قادر مي

 کنيم. در اين مطالعههاي مختلف تقسيم  مولکولي به گروه

ها نشان داد.  اي تنوع بالايي را در ميان جدايه زيۀ خوشهتج

بر اين اساس سيزده کلاستر تشخيص داده شد و 

از مناطق جغرافيايي مختلف به   P. gramineaهاي جدايه

در  .هاي ژنتيکي مشخص در دندروگرام تقسيم شدند گروه

هاي همۀ مناطق  اين مطالعه مشخص شد که جدايه

تيکي بالايي دارند و از بين برداري تنوع ژن نمونه

شهر بيشترين تنوع  هاي تحت مطالعه جمعيت دره جمعيت

 ژنتيکي را نشان داد. 
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 هاي تحت مطالعه . ميزان جريان ژني در جايگاه3جدول 

Nm
* 

Gst Hs Ht جايگاه ها تعداد جدايه 

3714/8 9771/9 9161/9 9311/9 87 1 

7181/19 981/9 9948/9 9971/9 87 1 

4441/113 9914/9 1118/9 1111/9 87 9 

7637/6 9381/9 1919/9 1841/9 87 6 

7183/9 1147/9 6919/9 6411/9 87 8 

3983/1 1971/9 9481/9 6411/9 87 4 

7911/9 1139/9 9937/9 9188/9 87 7 

1331/198 9967/9 6343/9 6331/9 87 1 

1191/11 9116/9 1179/9 1111/9 87 3 

9638/6 1991/9 9619/9 9114/9 87 19 

7183/9 9494/9 9141/9 6118/9 87 11 

3983/1 9184/9 9119/9 9114/9 87 11 

7911/9 9797/9 9143/9 9811/9 87 19 

1819/1 1114/9 9741/9 6498/9 87 16 

9888/7 9194/9 6648/9 6179/9 87 18 

9878/13 1989/9 6196/9 6138/9 87 14 

8717/4 6811/9 1868/9 6497/9 87 17 

1819/1 9698/9 6746/9 6348/9 87 11 

1981/8 9174/9 9711/9 6914/9 87 13 

4169/1 9861/9 9136/9 9919/9 87 19 

1711/1 1196/9 1739/9 9696/9 87 11 

8786/11 9171/9 6169/9 6311/9 87 11 

8494/17 177/9 9911/9 9917/9 87 19 

9911/19 9941/9 9778/9 9196/9 87 16 

1917/14 9991/9 9971/9 9916/9 87 18 

8881/19 9197/9 9419/9 9431/9 87 14 

3431/11 9971/9 6187/9 6917/9 87 17 

4734/9 1134/9 1491/9 1311/9 87 11 

1846/9 1991/9 9187/9 9313/9 87 13 

9914/19 9119/9 9388/9 9378/9 87 99 

8916/19 9987/9 6961/9 6131/9 87 91 

8181/1 9889/9 9813/9 9863/9 87 91 

1411/1 1611/9 9118/9 9777/9 87 99 

3981/17 9171/9 1814/9 1841/9 87 96 

7979/11 9149/9 1371/9 1919/9 87 98 

8431/19 9191/9 1141/9 1111/9 87 94 

1118/7 9834/9 9861/9 9878/9 87 97 

 ميانگين 87 1141/9 1814/9 9318/9 8741/6

* =ميزان جريان ژني       Gst ميزان تمايز ژنتيکي=       
Nm 

 

بيشترين تنوع ژنتيکي در اين مطالعه در داخل 

اي وجود داشت و به همان نسبت  هاي منطقه جمعيت

سطوح پاييني از تنوع ژني در ميان همۀ پنج جمعيت 

ها مشخص شد  دوي جمعيت به شناسايي شد. با مقايسۀ دو
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شهر با  کي بين جمعيت درهکه بيشترين فاصلۀ ژنتي

آباد و سيروان بود و کمترين فاصلۀ  هاي آسمان جمعيت

آباد و سيروان وجود دارد.  هاي آسمان ژنتيکي بين جمعيت

شده نتايج مقايسۀ  دندروگرام فاصلۀ ژنتيکي ترسيم

هاي تحت مطالعه را تأييد کرد و  دوي جمعيت دوبه

گروه اول ها را به دو گروه کلي تقسيم کرد که  جمعيت

شهر و گروه دوم شامل چهار جمعيت  شامل جمعيت دره

ديگر بود. اين شکاف ژنتيکي را شايد بتوان با توجه به بالا 

بودن مسافت جغرافيايي اين جمعيت با چهار جمعيت 

جريان ژني يکي از نيروهاي تکاملي است  ديگر توجيه کرد.

که نقش بسيار مهمي در تنوع ژنتيکي يک جمعيت دارد. 

در غياب جريان ژني، ريزش ژنتيکي باعث تفاوت در 

درون جمعيت  1هاي ژني خنثي ها در جايگاه فراواني آلل

ها  ها در جمعيت گردد و باعث افزايش تمايز جدايه مي

 هاي تحت (. در جمعيتMcDonald, 1997شود ) مي

مطالعه در اين تحقيق تمايز ژنتيکي پاييني وجود داشت. 

عامل اين تمايز پايين باشد.  چندين عامل ممکن است

ها زياد نبوده و همين  فاصلۀ جغرافيايي ميان جمعيت

فاصله ممکن است باعث نقل و انتقال بالاي بيماري لکه 

جايي بقاياي گياهي آلوده و بذر آلوده  نواري از طريق جابه

ترين  گردد. مبادلۀ بذر آلوده به اين بيماري احتمالاً عمومي

د و اين بذور جو ممکن است داراي آي عامل به حساب مي

درجاتي از آلودگي باشند و باعث گسترش بيماري و 

يک  P. gramineaاستقرار آلودگي در مزارع شوند. قارچ 

قارچ هتروتاليک است که داراي دو تيپ آميزشي به 

است. براي تشکيل فرم  Mat1-2 و Mat1-1هاي  نام

رايط جنسي، به اين دو تيپ آميزشي و فراهم آمدن ش

محيطي مناسب نياز است و در صورتي که هر دو تيپ 

آميزشي و شرايط محيطي مناسب در هر منطقه وجود 

شود. در  داشته باشند، اندام جنسي پريتسيوم تشکيل مي

داراي سيکل  P. gramineaگونه مناطق که قارچ  اين

جنسي است، آسکوسپورها نقش زادمايۀ اوليه را داشته و 

ي لکه نواري نقش مهمي خواهند داشت در بيولوژي بيمار

و همچنين باعث نوترکيبي ژنتيکي و به دنبال آن تنوع 

شده، ممکن است  گردند. با توجه به دلايل بيان ژنتيکي مي

صورت جنسي و غيرجنسي تکثير  به P. gramineaقارچ 

                                                                                
1. Neutral loci 

شود و انتشار فرم غيرجنسي قارچ با کمک عمليات زراعي 

اطق مختلف به توزيع فراواني و همچنين انتقال بذر به من

علاوه بذر آلوده در اين بيماري  ها کمک کند. به آلل

ها کمک کند و ممکن است  تواند به پايداري ژنوتيپ مي

ها در آخر فصل رشد در درون  عامل توزيع و تنوع ژنوتيپ

يکنواختي ژنتيکي هاي اين بيماري شود. بنابراين  جمعيت

ي يمناطق جغرافيااز  بعضيدر  P. gramineaهاي  جدايه

از نوترکيبي جنسي در  يممکن است ناشي از درجات

ارتباط در اين باره در يک مطالعه شرايط مزرعه باشد. 

شده از  آوري جمع P. graminea هاي نتيکي در بين جدايهژ

و ميزان تشابه ژنتيکي از شد مناطق مختلف تخمين زده 

شاهده ها م درصد در ميان جدايه 4/37درصد تا  1/14

 (.Bakonyi & Justesen, 2007گرديد )

 در اين مطالعه بينش ما نسبت به تنوع ژنتيکي در

و  يافته استافزايش  P. gramineaهاي  ميان جدايه

هاي مولکولي در  هاي بيشتر اين قارچ با تکنيک سيربر

ساختار  زمينۀ آوردن اطلاعات بيشتري در دست به

. در اين مطالعه شدمفيد باتواند  مي ژنتيکي اين قارچ

مشاهده گرديد و  ها هتنوع ژنتيکي بالايي در بين جداي

اين است که پتانسيل ايجاد خسارت در  ةدهند اين نشان

ها در  مزارع جو وجود دارد. افزايش تنوع ژنتيکي جدايه

ها  هر منطقه باعث افزايش پتانسيل سازگاري آن جدايه

کنترل هاي  در مقابل تغييرات شرايط محيطي و روش

کند  کنندگان کمک مي گردد. اين تنوع بالا به اصلاح مي

ند را مطابق با داريي که پتانسيل مقاومت ها هکه واريت

تنوع ژنتيکي قارچ براي رسيدن به ارقام با مقاومت 

پايدار آزمايش کنند. همچنين اقدامات و مقررات 

ي جديد ها هاي را براي جلوگيري از ورود جداي قرنطينه

 طور جدي در نظر بگيرند. ق ديگر را بهاز مناط

با توجه به شيوع اين بيماري در بسياري از مناطق 

کشور و از آنجا که در هيچ يک از اين مناطق تنوع 

ژنتيکي اين بيمارگر مطالعه نشده است، پيشنهاد 

 گردد که مطالعات تعيين تنوع ژنتيکي قارچ مي

P. graminea تا  در سطح وسيع در کشور انجام گيرد

هاي گسترده و هدفدار از قبيل کاربرد  بتوان با تلاش

براي کنترل پايدار  ها ههاي مقاوم يا مخلوطي از واريت ژن

بيماري گام برداريم. همچنين لازم است که تحقيقات 

 ي مختلف اين بيماري صورت گيرد.ها هديگري در زمين
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