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 چکیده

شود. هایي در نقاط مختلف جهان ميگيري )اپيدمي( ه باعث همهکه ساليان استین بيماري اقتصادي این محصول تر مهمبيماري لکۀ سياه سيب 
شود. در این مطالعه، تنوع و ساختار ژنتيکي در کشور مي هاي کمي و کيفي در مناطق مختلف کاشت سيباین بيماري ساليانه باعث خسارت

جدایۀ حاصل  51نگر ریز ماهواره بررسي شد. تعداد نشا 18هاي مختلف سيب با استفاده از  روي رقم Venturia inaequalisهاي قارچ جمعيت
هاي شمالي کشور )مازندران، گلستان و گيلان( انتخاب هاي سيب وحشي، بومي و تجاري در استان هاي برگ و ميوۀ آلوده از روي رقماز نمونه

هاي مختلف آغازگر بين جدایه 18ها ين آنآغازگر ریزماهواره جهت بررسي تنوع ژنتيکي استفاده شدند که از ب 28و مطالعه شدند. تعداد 
درصد تنوع در بين 3ها و فقط درصد تنوع ژنتيکي درون جمعيت97نشان داد،  AMOVAوتحليل واریانس مولکولي  یهتجزچندشکل بودند. 

هاي نين تعداد آللهاي تنوع ژني شامل تنوع ژني نئِي و شاخص شانون و همچبراي شاخص آمده دست بهها پراکنده است. مقادیر جمعيت
هاي وحشي و تجاري بيشتر است.  هاي بومي نسبت به رقم موجود در هر جمعيت، نشان داد که تنوع درون جمعيت در جمعيت حاصل از رقم

ا به هاند. تنوع ژنتيکي زیاد این قارچ درون جمعيتهاي وحشي تنوع بيشتري را نشان داده هاي تجاري نيز نسبت به رقم جمعيت حاصل از رقم
 مدت قارچ در این منطقه است.  يطولاناحتمال قدمت  ها و بهدليل توليدمثل ساليانۀ قارچ، جریان ژني بين جمعيت
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ABSTRACT 
Apple scab disease caused by Venturia inaequalis is the most important economic disease worldwide where the apple 
is grown and causes annual epidemics. It reduces the quality and quantity of the yields in different regions of Iran. In 
this study, diversity and population genetic structure of V. inaequalis were surveyed on different apple cultivars using 
18 microsatellite markers. 51 isolates were obtained from infected leaf and fruit specimens from wild apple, Iranian 
endemic and commercial apples from Northern provinces of Iran (Mazandaran, Golestan and Guilan). 28 SSR 
primers were used to investigate the genetic diversity of this pathogen. Among them, 18 primers showed 
polymorphism between isolates and populations. AMOVA analyses revealed that 97% of the variation was 
distributed among individuals within populations, and 3% was attributable to the differences among populations. 
Gene diversity indexes including Nei’s gene diversity, Shannon index and allele numbers in every population showed 
that diversity within the population on endemic cultivars is more than the diversity in the population of wild and 
commercial cultivars. Also, the population of commercial cultivars has more diversity in comparison with the wild 
population. High genetic diversity within the populations is caused by annual sexual reproduction, gene flow between 
populations and probably the existence of this fungus for a long time in this region. 
 
Keywords: Apple scab, genetic diversity, North of Iran, SSR. 
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 مقدمه

 Venturia inaequalis (Cooke) G. Winterقارچ 

که این  استعامل بیماری لکۀ سیاه درختان سیب 

ترین بیماری قارچی روی بیماری از نظر اقتصادی مهم

-Ruszkiewiczشود )این میزبان محسوب می

Michalska & Połeć, 2006 ) و سالیانه باعث

ان هایی در نقاط مختلف جهگیری )اپیدمی( همه

( Xu et al., 2009ویژه در مناطق کشت سیب شده ) به

یژه در مناطقی که فصول بهار و اوایل تابستان هوا و بهو 

خنک و مرطوب باشد، خسارت بیماری شدید خواهد 

Ershad (2009 ،)(. طبق گزارش Ashkan, 2011بود )

این قارچ را برای اولین بار  1325اسفندیاری در سال 

 وده است.از ایران گزارش نم

ی خنک، درخت وهوا آبدر کلیۀ مناطق دارای 

شود. در ایران نیز وسیع کشت می طور بهسیب 

شود. لکۀ سیاه سیب در هاست سیب کشت می قرن

بیشتر مناطق کشت سیب در کشور شیوع دارد، ولی 

های مازندران، گلستان، های سیب استاندر باغ

بی البرز های جنوآذربایجان شرقی و غربی، و کوهپایه

در استان تهران، بیشتر شایع است و خسارت آن روی 

درصد محصول  100های حساس سیب گاهی به  رقم

(. در حال حاضر، کنترل Ashkan, 2011رسد )نیز می

های شیمیایی کشاین بیماری با استفادة مکرر از قارچ

گیرد، که در طی های مقاوم صورت می و همچنین رقم

های مقاوم به سموم و همچنین یدایش جدایهپزمان، 

یی این کاراهای مقاوم،  نژادهای بیمارگر روی رقم

کند. در این زمینه، ها را با مشکل روبرو میروش

دانشمندان پایۀ ژنتیکی مقاومت در سازگان بیماری 

را مشخص  (V. inaequalis) )پاتوسیستم( سیب

اند و نژادهای جدیدی از قارچ را شناسایی  کرده

، که این امر منجر به درک بهتر مکانیسم ندا نموده

های کنترل پایدار شده است مقاومت برای توسعۀ روش

(Padder et al., 2012 .) 

پتانسیل تغییرپذیری ژنتیکی بیمارگر از عوامل 

اثر  یببر شکسته شدن مقاومت در میزبان و  مؤثرمهم 

. بیمارگرهایی استشدن سموم شیمیایی علیه بیمارگر 

یت )پتانسیل( تغییرپذیری بیشتری داشته که قابل

باشند، توانایی بیشتری جهت شکستن مقاومت میزبان 

اثر کردن سموم شیمیایی دارند. تخمین پتانسیل  یبو 

وتحلیل ساختار  یهتجزتغییرپذیری بیمارگرها بر اساس 

پذیر است. نیروهای تکاملی ها امکانژنتیک جمعیت آن

ی بیمارگرها برقرار مختلفی که در طول تاریخ زندگ

ها و وضعیت کنونی گیری جمعیتاند، در شکلبوده

یدمثلی و تولباشند. نوع سیستم یرگذار میتأثها آن

میزان برقراری جریان ژنی/نژادگانی )ژنوتیپی( از 

یرگذار بر ساختار ژنتیک جمعیت بیمارگرها تأثعوامل 

، بیمارگرهای دارای سیستم مثال عنوان بههستند. 

مثلی مختلط )جنسی و غیرجنسی( امتیازات تولید

 (. McDonald, 2002بیشتری در جهت تکامل دارند )

سیستم آمیزشی هتروتالیک  V. inaequalisقارچ 

، بقای قارچ را در گونه نیادارد. تولیدمثل جنسی در 

کند شرایط نامساعد فصل زمستان تضمین می

(Boehm et al., 2003همچنین تولیدمثل جنسی به .) 

  دردلیل پتانسیل زیاد در تغییرپذیری ژنتیکی قارچ 

تقسیم میوز، امکان بقای قارچ را در برابر  ندیفرا

دهد. از های مقاوم و سموم شیمیایی افزایش می رقم

طرفی، تولیدمثل غیرجنسی مکرر در طی فصول بهار و 

تابستان، باعث افزایش تغییرپذیری و تنوع قارچ 

مطالعات مربوط به ژنتیک  شود. به همین دلیل در می

های قارچی، تنوع جمعیت و تنوع ژنتیکی در این گونه

ها مشاهده ویژه درون جمعیت ژنتیکی زیادی به

شود و این امر کنترل بیماری را اغلب با مشکل  می

 (.Bruce et al., 2002کند )مواجه می
Zhang (2010تنوع ژنتیکی جمعیت ) های مربوط

های ایالت از باغ آمده دست به V. inaequalisبه گونۀ 

پنسیلوانیای امریکا را با استفاده از هفت نشانگر 

ها نشان دادند،  ریزماهواره ارزیابی کرد. نتایج بررسی

های محلی زیاد است. این تنوع ژنتیکی کل در جمعیت

، یک بیمارگر V. inaequalisدهد، قارچ امر نشان می

وترکیبی جنسی با پتانسیل تکاملی زیاد بوده که ن

 .استسالانۀ قارچ از جمله عوامل آن 
تنوع و ساختار ژنتیکی، پتانسیل تکامل و تحول 

دهد قارچ را در طول تاریخ تکاملی آن نشان می

(McDonald, 1997همچنین تنوع ژنتیکی می .) تواند

بیمارگر دارای تنوع ژنتیکی زیاد در یک منطقه  منشأ

 فرض پیش را مشخص نماید. همچنین بر اساس
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بیمارگر، بیمارگر -)سناریوی( تکامل همزمان میزبان

یکسانی با میزبان خود داشته باشد  منشأتواند می

(Stukenbrock & McDonald, 2008.) 
Gharghani et al. (2009 )بر اساس نتایج مطالعات 

های مختلف سیب در جهان، منشأ سیب  روی رقم

ها . هرچند در مطالعات آناستآسیای مرکزی 

های سیب وحشی ایران بررسی نشده است. نتایج  نمونه

های بومی سیب ایران نقش  آنان نشان داد، رقم

سازی و گسترش سیب در جهان حدواسط را در اهلی

Gladieux et al. (2008 )داشته است. از طرفی 

های قارچ عامل بیماری لکۀ ساختار ژنتیکی جمعیت

نگر ریزماهواره سیاه را در جهان با استفاده از نشا

بررسی کردند. نتایج حاصل از مطالعات آنان آسیای 

 منشأ این بیمارگر معرفی کرد.  عنوان بهمرکزی را 

ویژه منطقۀ شمال  با توجه به این نتایج، ایران به

های این منطقه پراکنده کشور که سیب وحشی در جنگل

تواند نقش مهمی در پراکنش این بیمارگر در است، می

ر جادة ابریشم از آسیای مرکزی به سایر نقاط طی مسی

جهان داشته باشد. با توجه به اهمیت اقتصادی بیماری 

لکۀ سیاه سیب در ایران و جهان و نبود اطلاعات در مورد 

ساختار جمعیت و پراکنش این بیماری در کشور، در این 

مطالعه تنوع و ساختار ژنتیکی قارچ عامل بیماری لکۀ 

های گلستان، گیلان و ور )شامل استانسیاه در شمال کش

 شد. بررسیمازندران( 

 

 هامواد و روش
 های قارچیآوری، جداسازی و شناسایی نمونهجمع

های آلودة گیاهی شامل برگ و میوة درختان نمونه

های باردهی قارچ سیب که علائم بیماری و حاوی اندام

برداری در سه استان آوری شدند. نمونهداشتند، جمع

شمالی کشور شامل مازندران، گلستان و گیلان از 

های مختلط و مناطق جنگلی، حیاط منازل و باغ

آوری نمونه انجام شد. جمع 1393ی در سال کشت تک

های مربوط به هر گیاه تصادفی بوده و نمونه صورت به

یک نمونه مجزا در نظر گرفته شدند.  عنوان به

های ون پاکتجداگانه در صورت بههای گیاهی  نمونه

 کاغذی قرار گرفته و به آزمایشگاه منتقل شدند.

جهت جداسازی قارچ عامل بیماری، با استفاده از 

های قارچ از سطح یک سوزن کشت سترون، کنیدی

های موجود روی اندام گیاهی آلوده برداشته شدند لکه

ای خمیده روی محیط  یشهشو با استفاده از میلۀ 

( پخش water agar 2%درصد ) 2آگار -کشت آب

درجۀ سلسیوس،  18شدند و به مدت یک روز در دمای 

ها، نگهداری شدند. سپس به زنی کنیدیجهت جوانه

( و در زیر میکروسکوپ، single sporeروش تک اسپور )

 PDA کشت یطمحزده انتخاب و به  های جوانهکنیدی

(Potato Dextrose Agarمنتقل شدند. پرگنه ) های

 12تا  10درجۀ سلسیوس، پس از  18مای قارچی، در د

 روز روی محیط کشت ظاهر شدند.

های قارچی، شناختی جدایهجهت شناسایی ریخت

های های روی بافت گیاه میزبان، برشاز محل لکه

نازک عمودی به کمک دست تهیه شدند. با استفاده از 

های حاصل اسلایدهای میکروسکوپی با استفاده برش

بلو تهیه و کاتن-کتوفنل و یا لاکتوفنلهای لااز محلول

شناختی، های مختلف ریختسپس به لحاظ ویژگی

های قارچی ارزیابی شدند. برای شناسایی در جدایه

 Schubert etشده توسط  نگارة نوشتهسطح گونه از تک

al. (2003) .استفاده شد 

 

  DNAاستخراج 

و  PDAمحیط غذایی از  جهت تهیۀ تودة قارچی

ای به سلولزی استفاده شد. در این روش، قطعهسلوفان 

شده در دمای  متر از سلوفان سترونسانتی 4×5ابعاد 

 20اتمسفر به مدت  5/1درجۀ سلسیوس و فشار  121

قرار داده شد. سپس  PDAدقیقه، روی محیط کشت 

 PDAاز روی محیط کشت  ماهه کمیسلیوم قارچ ی

ی هابرداشته شد و روی سلوفان پخش شد. تشتک

درجۀ سلسیوس به مدت ده  18تا  16پتری در دمای 

ة انداز بهروز تا دو هفته نگهداری شدند، تا پرگنۀ قارچ 

کافی رشد کند. سپس، میسلیوم حاصل روی سلوفان 

با استفاده از کاردک )اسکالپل( سترون  برداشته شد و 

 freezeکن در سرما )با استفاده از دستگاه خشک

dryer) شدة  های خشک. میسلیومکامل خشک شدند

 هایمیکروتیوپ(هر جدایه پودر شده و در ریزلوله )

درجۀ سلسیوس تا زمان  -20سترون در دمای 

 داری شدند.نگه DNAاستخراج 
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ژنگانی )ژنومی( با استفاده از  DNAاستخراج 

شدة هر جدایۀ قارچی و بافر استخراج  میسیلوم خشک

DNA ایران( انجام فناوران رناایرایزول )شرکت زیست ،

استفاده از با  شده استخراج DNAشد. کمیت و کیفیت 

 ,Nanodrop Technologiesو نانودراپ ) درصد1آگارز ژل

Wilmington, USAهای ( مشخص شد. سپس نمونه

DNA  نانوگرم در میکرولیتر رقیق و در  25به غلظت

 درجۀ سلسیوس نگهداری شدند.  -20دمای 

 
ای قارچی بر اساس نشانگر هبررسی چندشکلی جدایه

 ریزماهواره

های قارچ بررسی تنوع و ساختار ژنتیکی جمعیت منظور به

آغازگر ریزماهواره  28های مختلف سیب،  روی رقم

(Tenzer et al., 1999; Guerin et al., 2004 استفاده )

ژنگانی )ژنومی( با استفاده از  DNA(. تکثیر 1شد )جدول 

 10یک مخلوط واکنش  نشانگرهای ریزماهواره در

 PCR 5X ،3میکرولیتر از بافر  2میکرولیتری شامل 

، یک dNTPsمولار از میلی MgCl2 ،16/0مولار میلی

 ,Taq DNA Polymerase (Promegaواحد از آنزیم 

Madison, WI میکرولیتر از  2( وDNA ( نانوگرم  50الگو

جهت  PCRبر میکرولیتر( انجام گرفت. برنامۀ حرارتی 

سازی اولیه در دمای  ثیر به این ترتیب بود: واسرشتتک

 30درجۀ سلسیوس به مدت پنج دقیقه، سپس  94

درجۀ  94سازی در دمای  ( واسرشت1چرخه شامل: 

( اتصال آغازگرها به ناحیۀ 2ثانیه،  40سلسیوس به مدت 

 ثانیه و  40درجۀ سلسیوس به مدت  55هدف در 

ثانیه  40دت درجۀ سلسیوس به م 72( بسط رشته در 3

درجۀ سلسیوس به  72و بسط نهایی رشته در دمای 

تعیین  و PCRدقیقه. جهت مشاهدة محصول  مدت ده

، رشدهیتکث SSRهای نواحی های اللی و تفکیک الل اندازه

Agarose SFRاز ژل
TM

  (agarose super fine 

resolution( )Amresco, Solon, OH )5/3  درصد و

ولت به مدت چهار ساعت  100الکتروفورز با ولتاژ 

 استفاده شد.

 
روی  Venturia inaequalisهای . مشخصات آغازگرهای )چندشکل( مورد استفاده جهت مطالعۀ ساختار ژنتیکی جمعیت1جدول 

 های مختلف سیب در شمال ایران رقم
Table 1. Primers used for investigation of genetic structure of Venturia inaequalis populations on different apple 

cultivars in the North of Iran 
Locus  Primer sequence Repeat motif  References 
1tc1a 5'-TCGAGATCCTCAAACTTCCTT-3' 

(TC)17 Tenzer et al. (1999) 
5'-TTTTAACTGTGCGGCCTG-3' 

1tc1b 5'-CGATTGGGGATATGAAGACTT-3' 
(TC)3CC(TC)2CC(TC)6CC(TC)7 Tenzer et al. (1999) 

5'-TTAGTAATCAAATCGCACCCA-3' 

1tc1g 5'-TCACTCAACAATACAGTTTCTTACG-3' 
(CT)26 Tenzer et al. (1999) 

5'-TTTCACGGTAGCGATAGGAG-3' 
1aac4b 5'-GGTGAGGAGGGAGACGAG-3' 

(GTT)6GTC(GTT)GTC(GTT)3 Tenzer et al. (1999) 
5'-CATCACGCCCCTATCAAAC-3' 

1aac3b 5'-AGCGCTAGGTCGTGAAATC-3' 
(CAA)7 Tenzer et al. (1999) 

5'-TTTCTGAAGTGTGTGGGACAT-3' 

1aac4f 5'-CTTGACAGACCACAGCGAC-3' 
(CAA)3 Tenzer et al. (1999) 

5'-CTGACTGAGAGTGGCATCG-3' 

Vitc1/2 
5'-CTTACCTCTCACTTGCTAAC-3' 

(TC)17 Guerin et al. (2004) 
5'-GTTCTGACAAGACTGTGTTG-3' 

Vict1/130 
5'-GATTGGTGACGCATGTGT-3' 

(CT)11 Guerin et al. (2004) 
5'-GCTGGAGATTGCGTAGAC-3' 

Vitc2/D 5'-GCTCCTTCTGGGTAAGA-3' 
(TC)15 Guerin et al. (2004) 

5'-CTCTACATCTCATCCCATC-3' 
Vica9/152 

5'-GCACCTGCTCTGTCTATCTC-3' 
[(CA)2C]2CCAGAC[(CA)3C]3 Guerin et al. (2004) 

5'-AAGGTTCAGGCACTGGAG-3' 

Vitg11/70 
5'-GAAGAGGTTGGAGTGGTTG-3' 

(TG)12 Guerin et al. (2004) 
5'-GAACCGAATCTGTACAGGAC-3' 

Vica9/X 
5'-TCGCGCATCACTATCTACAC-3' 

(CA)8 Guerin et al. (2004) 
5'-AGACAGGAATGTGGTGGAAG-3' 

Vica9/134 
5'-ATACAGGAGTGAACAGCAGG-3' 

(CA)5AA(CA)9 Guerin et al. (2004) 
5'-ATACTGCTCACTTGCGTGC-3' 

Vigtg10/95 
5'-AGGTGTTGCTGTCTTGGAG-3' 

(GTGGTGT)4 Guerin et al. (2004) 
5'-CGATAGTGTCATTTCCAATCC-3' 

Viga7/116 
5'-GCCTGGTTGTGGATCTGTC-3' 

(GA)17 Guerin et al. (2004) 
5'-ATCCTGCTACATCGACCTTC-3' 

Vicacg8/42 
5'-TGTCAGCCACGCTAGAAG-3' 

[(CA)nCG]n Guerin et al. (2004) 
5'-CACCGGACGAATCATGC-3' 

Vigt10/ɛ 
5'-GCAGTGCAGGAATAGTAAGG-3' 

(GT)4GC(GT)3 Guerin et al. (2004) 
5'-GCTGTGATACCAGAGAACGA-3' 

Vitg9/129 
5'-CTAATTCAACTCGCTGCGTC-3' 

(TG)8 Guerin et al. (2004) 
5'-TTTCAGCCAGCTAACCTAGG-3' 
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 هاداده لیوتحل هیتجز

ها بر تعیین خنثی و یا عدم خنثی بودن ریزماهواره

 Ewens-Watteson testواترسون )-اساس آزمایش اونز

of neutrality و همچنین تنوع ژنتیکی درون )

های مورد بررسی با استفاده از ها و کل جدایهجمعیت

PopGene Version 1.32 (Yeh et al., 1999 )افزار نرم

( با Fst( و تمایز ژنتیکی )Nmانجام شد. جریان ژنی )

 & GenALex 6.5 (Peakalافزار استفاده از نرم

Smous, 2012( محاسبه شدند. شاخص شانون )I )

گیری تنوع ژنی و فاصلۀ یک معیار اندازه عنوان به

ها با استفاده از نیز بین جمعیت Nei (1987)ژنتیکی 

( و Yeh et al., 1999) PopGeneافزارهای نرم

GenALex (Peakal & Smous, 2012به ) دست

بر اساس فاصلۀ  UPGMAآمدند. نمودار )دندروگرام( 

 PopGene (Yehافزار نیز با استفاده از نرم Neiژنتیکی 

et al., 1999 .رسم شد ) 

( نیز AMOVAواریانس مولکولی ) لیوتحل هیتجز

 ,GenALex (Peakal & Smousافزار با استفاده از نرم

( انجام شد. همچنین ماتریس فاصلۀ ژنتیکی بین 2012

 به دستهای مورد بررسی در این تحقیق تمام جدایه

ها با ( برای آنPcoAآمد و تجزیه به مختصات اصلی )

 ,GenALex (Peakal & Smousافزار از نرماستفاده 

 ( محاسبه شد.2012

 

 نتایج و بحث

نمونه برگ و میوة درختان  90برداری در طی نمونه

سیب آلوده به لکۀ سیاه سیب از سه استان شمالی 

نمونه از روی  51ها آوری شدند. از بین این نمونهجمع

های مختلف شامل بیست نمونه از روی سیب  رقم

آوری شده از مناطق ( جمعMalus orientalisوحشی )

های بومی ایران  جنگلی، بیست نمونه از روی رقم

(Malus domesticaو یازده نمونه از روی رقم )  های

 Malus domestica: Golden Red, Goldenتجاری )

delicious جهت بررسی تنوع و ساختار ژنتیکی )

طی های مختلف انتخاب شدند. در  جمعیت روی رقم

های  برداری، میزان آلودگی متفاوتی روی رقمنمونه

مختلف مشاهده شد. تمامی درختان سیب وحشی در 

آلوده به لکۀ سیاه بودند. بعد از  شدت بهمناطق جنگلی 

 درگرفتند و های بومی در ردة دوم قرار می آن، رقم

های  های تجاری بودند که حتی در باغ یت رقمنها

های آلودگی کمتری نسبت به  مخلوط آلوده، این رقم

 Red Deliciousهای بومی داشتند. آلودگی روی رقم  رقم

های مخلوط،  در باغ Golden Deliciousنسبت به 

های  ها با توجه به قدمت رقم بیشتر بود. این مشاهده

 -مختلف در منطقه با سناریوی تکامل همزمان میزبان

( Stukenbrock & McDonald, 2008بیمارگر )

های های وحشی در طی سال بقت دارد. رقممطا

اند و نسبت به طولانی در این منطقه وجود داشته

های بومی و تجاری قدمت بیشتری دارند. بنابراین  رقم

بیمارگر با گذر زمان سازگاری بیشتری با میزبان 

های بومی که از  قدیمی خود برقرار کرده است. رقم

اند به لحاظ  دست آمدهبههای وحشی  سازی رقماهلی

گیرند. میزان آلودگی به قدمت در وهلۀ دوم قرار می

های  ها در مقایسه با سایر رقم بیماری نیز روی این رقم

های تجاری  یت رقمدرنهابا این قدمت مطابقت دارد. 

های اخیر در این مناطق کشت  هستند که در سال

ها  اند و میزان آلودگی به بیمارگر روی این رقمشده

 کند.وی فوق را تائید میسناری

 18یرشده، تکثجایگاه ریزماهواره  28از بین 

ها چندشکل بودند و ها و جمعیتنشانگر در بین جدایه

، vitc2/16 ،vitg9/99 ،Viaggt8/1نُه نشانگر )

vica10/154 ،Vitc1/82 ،viga3/z ،viaacs10 ،

vigt8/146  1وaac4hها نشان ( که تنوعی بین جدایه

نیز در  vitcca7/pوتحلیل نشدند. نشانگر  یهتجزندادند، 

ها تکثیر نشد و بنابراین در تعدادی از نمونه

وتحلیل  یهتجزها بررسی نشد. وتحلیل داده یهتجز

 51جایگاه ریزماهواره در  18های حاصل از تکثیر  داده

جدایۀ قارچی حاصل از سه رقم مختلف سیب 

ر )سه های وحشی، بومی و تجاری( در شمال کشو )رقم

( نشان داد، ناخالصی مازندراناستان گلستان، گیلان و 

( در درون هر Ho)هتروزیگوسیتی( مشاهده شده )

داری کمتر معنی طور بهو  03/0و  02/0جمعیت بین 

( است Heاز مقدار هتروزیگوسیتی مورد انتظار )

برای  آمده دست به(. با توجه به مقادیر 2)جدول 

 Neiژنی شامل تنوع ژنی های تنوع از شاخص هرکدام

(2/0ht=( و شاخص شانون )3/0=It و همچنین تعداد )
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های های موجود در هر جمعیت )تعداد اللآلل

های وحشی=  شده در جمعیت حاصل از رقم مشاهده

( 8/2های تجاری=  و رقم 3های بومی=  ، رقم3/2

(، تنوع درون جمعیت در جمعیت حاصل از 2)جدول 

های وحشی و تجاری  ه رقمهای بومی نسبت ب رقم

های تجاری نیز  بیشتر است. جمعیت حاصل از رقم

های وحشی تنوع بیشتری را نشان  نسبت به رقم

های درخت-تک صورت بههای وحشی  اند. رقم داده

پراکنده در مناطق جنگلی و در ارتفاعات زیاد در حال 

رشد هستند و بنابراین به علت تراکم پوشش گیاهی 

های بومی ال جریان ژنی از سایر میزباندر جنگل احتم

ها بیشتر  و این رقم استها کمتر  و تجاری به این رقم

قارچ باشند که بیمارگر از این  منشأ عنوان بهتوانند می

ها( به سایر ها )ارتفاع بالاتر از سایر میزبانمیزبان

تر انتشار یابد و بدین ترتیب  یینپاها در ارتفاعات  رقم

دهد. بدین ترتیب، ها رخ می ین این رقمجریان ژنی ب

تواند منجر به افزایش تنوع ژنتیکی این جریان می

های بومی و تجاری نسبت  های روی رقمدرون جمعیت

 های وحشی شود. به رقم

نشان  AMOVAوتحلیل واریانس مولکولی  یهتجز

درصد آن 3ها و تنها درصد تنوع درون جمعیت97داد، 

(. میزان جریان 3)جدول  است ها پراکندهبین جمعیت

این  درواقعبود که  6/14ها ( بین جمعیتNmژنی کل )

ها و جریان ژنی باعث کاهش تنوع بین جمعیت

ها شده است. همچنین یکنواختی ژنتیکی بین جمعیت

های ایالت در بررسی ساختار جمعیت این قارچ در باغ

( و تنوع 2010)Zhang پنسیلوانیای امریکا توسط 

کی قارچ عامل بیماری لکۀ سیاه سیب در ایالت ژنتی

( تنوع ژنتیکی 2014) Clarkسوتای امریکا توسط مینه

ها نسبت به تنوع ژنتیکی بین بیشتری درون جمعیت

ها مشاهده شد. که این تنوع ژنتیکی زیاد جمعیت

ها به دلیل تولیدمثل جنسی سالیانۀ درون جمعیت

ها رخ قارچ و همچنین جریان ژنی بین جمعیت

  دهد. می

(، تمایز 014/0=P) Fst=03/0بر اساس میزان 

های مختلف  ژنتیکی بین سه جمعیت قارچ روی رقم

های حاصل از دار بود. تمایز ژنتیکی بین جمعیتمعنی

دار بود. ولی های تجاری و سیب وحشی معنی رقم

داری با های بومی تمایز معنی جمعیت حاصل از رقم

نین وحشی نداشتند. در های تجاری و همچ رقم

های بومی جریان ژنی بیشتری  جمعیت حاصل از رقم

های تجاری نشان  های وحشی نسبت به رقم با رقم

(. همچنین تجزیه به مختصات اصلی 4دادند )جدول 

(PCoA )مختصات اول که  استة این نتایج کنند یدتائ

از تنوع ژنتیکی کل  52/10و  4/11و دوم، به ترتیب، 

 (.2دهند )شکل یرا نشان م

ها را  نیز این تمایز بین رقم UPGMAدندروگرام 

های بومی  ی نشان داد که جمعیت حاصل از رقمخوب به

همراه با سیب وحشی در یک کلاد با فاصلۀ ژنتیکی 

 (.1کمتری قرار گرفتند )شکل 

 
 Venturia inaequalisهای های تنوع ژنتیکی در جمعیت. تعداد افراد هر جمعیت و شاخص2جدول 

Table 2. Sample size and various indexes of genetic diversities in different populations of Venturia inaequalis 

He Ho I h Na Isolate No. Population 
0.30 0.03 0.24 0.16 2.30 20 Wild apples 
0.40 0.03 0.34 0.22 3.00 20 Iranian endemic cultivars 
0.40 0.02 0.30 0.20 2.80 11 Commercial cultivars 
0.39 - 0.30 0.20 3.44 51 Total 

Na ،تعداد الل :h ،تنوع ژنی نِئی :I ،شاخص شانون :Ho ،هتروزیگوسیتی مشاهده شده :He.هتروزیگوسیتی مورد انتظار : 
Na: total number of alleles, h: gene diversity (Nei), I: Shannon index, Ho: observed heterozygosity, He: expected heterozygosity. 

 

مختلف سیب در  های روی رقم Venturia inaequalisبرای سه جمعیت قارچ  AMOVAواریانس مولکولی  وتحلیل یهتجز. 3جدول 

 شمال ایران
Table 3. Hierarchical analysis of molecular variance (AMOVA) of Venturia inaequalis in three populations on 

different apple cultivars in the North of Iran 

Source of variation Degrees of freedom Sum of squares Percentage of variation  

Among population from different cultivars  2 23.016 3 

Within population 48 353.141 97 

Total 50 376.157 100 
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این نتایج نیز با قدمت و روابط تکاملی میزبان 

های وحشی منشأ  رقم چراکهارتباط مستقیم دارد، 

های تجاری در وهلۀ بعد  های بومی هستند و رقم رقم

این نتایج با  درواقعهای بومی منشأ گرفتند. که  از رقم

فرضیۀ ژن برای ژن و سازگاری بیمارگر به میزبان 

ویژه در  های بومی و به دارد. همچنین، در رقممطابقت 

نیز در  کش قارچهای تجاری استفاده از سموم  رقم

شکسته شدن مقاومت و غلبۀ بیمارگر بر میزبان 

های مقاومت در . با مطالعه و ردیابی ژناستیرگذار تأث

توان به ارتباط و اختصاص های مختلف میزبان می رقم

های  تمایز آن بین رقم های قارچی با میزبان وجدایه

های  مختلف سیب )حضور نژادهای خاص روی رقم

مختلف( پی برد. همچنین با انجام مطالعات بیماریزایی 

ها،  های خاص روی سایر رقم های حاصل از رقمجدایه

های سیب مشخص خواهد  ها به رقمجدایه اختصاص

های این ( تمایز بین جمعیت2015) .Passey et alشد. 

های مختلف سیب )درختان سیب  ر را روی رقمبیمارگ

های مخلوط در انگلستان و در ساله( در باغ 45تا  40

های مختلف با استفاده از نشانگرهای ریزماهواره زمان

، دو آمده دست بهبررسی کردند. بر اساس نتایج 

آوری شده در دو سال متفاوت )به جمعیت قارچ جمع

داری با یکدیگر یفاصلۀ شش یا هفت سال( تفاوت معن

داری بین ها تفاوت معنینشان ندادند. در یکی از باغ

های مختلف  از روی رقم آمده دست بههای قارچ جمعیت

مشاهده شد. این مطالعه تخمین زد که تمایز بین 

های های مختلف در باغ های قارچ روی رقمجمعیت

دهد، زمان کاهش پیدا و این نشان می درگذرمختلف 

(، در صورت وجود، در طی super raceبرتر ) یک نژاد

ها غالب نشده است. این نشان  این مدت روی این رقم

ی در مؤثرتواند نقش های مخلوط میدهد، باغمی

 زمان مدت چراکهکنترل این بیماری داشته باشد. 

ها زیادی جهت تغییر و غالبیت نژاد خاص در این باغ

 مورد نیاز است.

Guerin et al. (2007جدایه ) هایV. inaequalis  را

های فاقد این  و رقم Vfهای دارای ژن مقاومت  از روی رقم

آوری و با استفاده از نشانگرهای ریزماهواره ژن جمع

داری بین این دو بررسی کردند. نتایج آنان تمایز معنی

ها حاصل از غلبۀ جمعیت نشان داد که این جمعیت

و بسط جمعیت روی  مقاومتعامل های بیمارگر بر ژن

( تمایز بین 2008) .Xu et alباشند. مطالعات میزبان می

های مختلف در یک باغ  های حاصل از روی رقمجمعیت

های حاصل از که جمعیت یدرحالدر انگلیس را نشان داد، 

های مختلف سیب در چین چنین تمایزی را  روی رقم

 کشت مدت کوتاهنشان ندادند که این نتایج با قدمت 

چین )کشت و گسترش سیب  Shaanxiسیب در ایالت 

آغاز شده است( قابل توجیه  1980در این منطقه از دهه 

بیمارگر زمان کافی برای سازگاری با  درواقع، زیرا است

 ها در این منطقه نداشته است.  رقم

 
 Venturia inaequalisهای ی( بین جمعیت( )بالای قطر میانNm( )پایین قطر میانی( و جریان ژنی )Fst. تمایز ژنتیکی )4جدول 

 مختلف سیب در شمال ایران های رقمروی 
Table 4. Pairwise FST and Nm calculated with GeneALex for Venturia inaequalis populations on different apple 

cultivars in the North of Iran. FST values below diagonal 
Population Wild apples Iranian endemic Commercial 

Wild apples ** 31.177 5.412 
Iranian endemic 0.016 (P=0.16) ** 30.626 
Commercial 0.085 (P=0.002) 0.016 (P=0.165) ** 

 

 
ایۀ جد Venturia inaequalis (51بین سه جمعیت قارچ  Neiرسم شده بر اساس فاصلۀ ژنتیکی  UPGMA. دندروگرام 1شکل 

 .Popgeneافزار های مختلف سیب در شمال ایران با استفاده از نرم قارچی( روی رقم
Figure 1. UPGMA dendrogram based on Nei's genetic distance between three Venturia inaequalis populations (51 

fungal isolates) on different apple cultivars in the North of Iran using Popgene software 



 ... روی Venturia inaequalis قارچ هایجمعیت ژنتیکی ساختار و تنوعابراهیمی و همکاران:  30

 

 
 آوری شده از روی سیب وحشی، های جمعجدایه: Pop 1 .52/10و مختصات دوم =  4/11مختصات اول = . PCoA. 2شکل 

Pop 2های بومی ایران و  های مربوط به رقم: جدایهPop 3تجاری های های حاصل از رقم: جدایه 
Figure 2. PCoA. Coordinate 1 = 11.4, Coordinate 2 = 10.52. Pop 1: wild apple; Pop 2: Iranian endemic cultivars; Pop 

3: commercial cultivars 

 

های مربوط به مرحلۀ  در این مطالعه مشاهده

های مختلف  برداری قارچ عامل بیماری روی رقمنمونه

سیب در شمال کشور و نتایج حاصل از بررسی تنوع 

رهای ریزماهواره قارچ ژنتیکی با استفاده از نشانگ

مدت طولانی دهند که این بیمارگر بهبیمارگر نشان می

سازی درختان سیب در ایران وجود و قبل از اهلی

با  مدت درازداشته است و توانسته در طی زندگی 

های  های وحشی سیب( بر ژن میزبان قدیمی خود )رقم

آلودگی  درواقعمقاومت موجود در میزبان غلبه کند. که 

دهندة این جنگلی نشان ها در مناطق د درصد این رقمص

. از طرفی با توجه به نتایج حاصل از استحقیقت 

( که سیب بومی 2009) .Gharghani et alمطالعۀ 

سازی و گسترش حدواسط در اهلی عنوان بهایران را 

اند و همچنین مطالعات سیب در جهان معرفی کرده

Gladieux et al. (2008که ساختا ) ر ژنتیکی

قارچ عامل بیماری لکه سیاه را در جهان  های جمعیت

منشأ  عنوان بهها آسیای مرکزی را بررسی و نتایج آن

توان با انجام مطالعات این بیمارگر معرفی کرد، می

های مقاومت در میزبان و ارتباط بیشتر در رابطه با ژن

ها با ساختار ژنتیکی جمعیت قارچ روی بین این ژن

تر ساختار ژنتیکی ها و همچنین بررسی وسیع ماین رق

های آسیای مرکزی به منشأ در سطح ایران و کشور

بر اساس نتایج حاصل از  چراکهاین بیماری پی برد. 

این مطالعه و همچنین سناریوی تکامل همزمان 

بیمارگر، احتمال منشأ گرفتن این بیماری از  -میزبان

 های وحشی در ایران وجود دارد. رقم
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