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ي سازگاري رويشي و ها گروه، به منظور شناسايي Magnaporthe griseaچهل جدايه تک اسپور 

.  در اين تحقيق استفاده شدندrep-PCR به روش DNAتعيين تنوع ژنتيکي بر اساس انگشت نگاري 

  ي شامل علف انگشتنهيگرامتيره هرز   علف تعدادي از١٣٨٤‐ ١٣٨٢هاي  در سالها جدايه

(Digitaria sanguinalis)،ي ارزن دم روباه (Setaria italica)سوروف ، (Echinochloa crus-galli)  و

شناسي پرديس کشاورزي و منابع طبيعي قارچ و در كلكسيون ندآوري گرديد جمعامعلومعلف هرز ن

 در محيط  nit جهش يافتگان ي سازگاري رويشي،ها گروه براي شناسايي .ندنگهداري شددانشگاه تهران 

 در تمام حالات nitهاي هاي مكمل سازي جهش يافتهآزمون جداسازي وكلرات % ٥ ‐ %٦حداقل حاوي 

در بين  VCG3و  VCG1 ،VCG2 رويشي يسه گروه سازگار. ممكن روي محيط حداقل انجام شد

براي تعيين تنوع ژنتيکي و .  جدايه، گروه غالب بود٢٩ با VCG1گروه .  تشخيص داده شدندهاجدايه

عيت قارچ، از دو آغازگر بر اساس توالي نوکلئوتيدهاي قطعه ي کلوني پراکنده در جمها دودمانشناسايي 

ERIC و BOXقطعات .  طراحي شده، استفاده گرديدDNA جفت باز تكثير ٣٠٠٠ تا ٤٢٠ با طولي بين 

.  مشخص شدندF و  A ،B ،C ،D، E شناسايي و با حروف ها جدايه شش دودمان کلوني در بين .شدند

اين تحقيق نشان داد بر . دودمان کلوني غالب را تشکيل داد % ٥/٦٢  با فراواني حدودAدودمان کلوني 

 با هم ي و علف انگشتيهاي حاصل از ارزن دم روباهي سازگاري رويشي که جدايهها گروهخلاف نتايج 

شباهت تفکيک  % ٤٠تشکيل هتروکاريون دادند، در تعيين تنوع ژنتيکي به روش مولکولي از يکديگر با 

 هرز يهاعلف يت قارچ در روي در درون جمعي کميکي نشان داد که تنوع ژنتهر دو روش. شدند

  .وجود دارد

  

  .يکلون  تکرار شونده، دودمانnit ،DNAافتگان ي، جهش Pyricularia grisea: يدي کلهاي واژه

  

  مقدمه
: آنامورف[ Magnaporthe grisea (Hebert) Barrقارچ 

.[Pyricularia grisea (Cooke) Sacc آسكوميست يك 
 و خانواده Sordariomycetesرده  هتروتاليك از

Magnaporthaceaeباشد  مي (Lumbsch & Huhndorf, 

 بيماري بلاست اين قارچ تاكنون به عنوان عامل. (2007
 تيره علفهاي هرز از يروي تعداد  لكه برگيروي برنج و

 & Valent, 1997; Couch)  گزارش شده استگرامينه
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Kohn, 2002) .وقوعاولين گزارش از  Pyricularia grisea 

(Cooke) Sacc. روي علف هرز Lolium perenne  به
 بود ١٩٩٢از پنسيلوانيا در سال   خاکستري لكهصورت

(Landschoot & Hoyland, 1992).  تاكنون چندين روش
 نيبهتركه يكي از  گرديد كنترل براي اين بيماري معرفي

اما . باشد ج به بلاست ميها معرفي ارقام مقاوم برن روش
مديريت بلاست از طريق اصلاح ارقام مقاوم، به علت 
شكست مقاومت تحت شرايط مزرعه، موفقيت محدودي 

عوامل متعددي . (Ou, 1985; Ziegler, 1998) داشته است
ها دخالت دارند و تحقيقات  در ايجاد تغييرات ژنتيكي قارچ

 ژنتيكي تغييرپذير از نظر  M. griseaاند كه قارچ نشان داده
 نزاي جديد قادر به شكست  و با توليد نژادهاي بيمارياست

مقاومت ميزبان در طي چند سال بعد از بوجود آمدن رقم 
به همين دليل شناسايي . (Hebert, 1971) گردد مقاوم مي
هاي حاصل   جدايهکيي ژنتبندي و بررسي تنوع و طبقه

هاي مقاوم  د لاينايجا کمک به تواند ابزار مفيدي براي مي
هاي قارچ در هر منطقه محسوب  در مقابل همه ژنوتيپ

 تشكيل هتروكاريون در اثر تلاقي  وسازگاري رويشي. گردد
هاي سازگار يكي از عوامل بروز تغيير  هاي جدايه ميسليوم
 ، حاصل١ي سازگاري رويشيها گروه. ها است در قارچ

 و هستند ها ت قارچي در جمعتشكيل هتروكاريون پايدار
  ها   بين هيف)آناستوموز( وندي پي ها نتيجه هتروكاريون

هاي يكسان در  هايي كه داراي آلل فقط جدايه و باشندمي
 باشند قادر به تشكيل هتروكاريون  vic٢هاي  تمام لوكوس

در يك گروه سازگاري رويشي قرار  و پايدار هستند
 Genovesi & MaGill (1976) .(Leslie, 1993) گيرند مي

جهش ا تلاقي دادن ب Crowford et al. (1986)  همچنينو
بنفش در   اكسوتروف ايجاد شده در اثر نور ماوراي٣يافتگان
هاي   تعداد نسبتاً زيادي از فنوتيپM. griseaقارچ 

 vicهاي  نتيجه گرفتند كه ژن و نوتركيب را مشاهده كردند
ه ممكن است در قارچ فعال نبوده و علت اصلي بروز پديد

هاي  در آزمايش.  دانستند٤نوتركيبي را پاراسكشواليسم
  خود به اكسوتروفيافتگان جهشديگري كه با استفاده از 

 .Correll et al  انجام گرديد،M. grisea قارچ خودي
 در Javan-Nikkhah (2002) در ايالت ارکانزاس و (2000)

                                                                                         
1. Vegetative Compatibility Groups 
2. Vegetative incompatibility  
3. Mutants  
4. Parasexualism 

  در قارچvicهاي   در خصوص فعال بودن ژننتايجيايران 
M. griseaبدست آوردند .  
 بر اساس انگشت DNAهاي مولکولي مبتني بر روش
 نيز به خوبي براي مطالعه تنوع ژنتيکي DNAنگاري 

  جمعيت قارچ بکار رفته و نتايج سودمندي بدست 
 ;Levy et al., 1993; Kachroo et al., 1994) آمده است

Kumar et al., 1999;) .  
براي تجزيه و تحليل اكثر قريب به اتفاق مطالعاتي كه 

نقاط مختلف دنيا انجام شده   درM. griseaجمعيت قارچ 
بر   RFLP به كمك نشانگر DNAنگاري  بر اساس انگشت

  بوده استMGR586 نوکلئوتيدي تکرار شونده تواليپايه 
(Zeigler et al., 1998). Farman (2002)  با استفاده از

، MGR586نگاري با کاوشگرهاي   و انگشتRFLPروش 
RETRO5و MAGGYهاي   نشان داد که جدايهP. grisea 

کنند   ميLolium perenne که توليد لکه خاکستري روي
ارزن دم  ،علف انگشتيهاي بدست آمده از گياهان  از جدايه
با الگو  George et al. (1998) . يا برنج متمايزندروباهي

  ، نشانگر مولكوليPot2  توالي تکرار شوندهقرار دادن
rep-PCRمبتني بر قطعه  ٥DNAرا به عنوان   تكرار شونده

 DNAنگاري   جهت انگشتRFLPجايگزيني مناسب براي 
.  كردندمعرفي ها  آنهاي قارچ و تنوع ژنتيكي جدايه

ساختار جمعيت شناخت  در زمينه همطالعتاکنون چندين 
 به کمک Pot2 با الگو قرار دادن توالي M. grisea قارچ

 در نقاط مختلف دنيا انجام شده rep-PCRنشانگر 
 ;George et al., 1998; Correll et al., 2000)است

Prabhu et al., 2002; Suzuki et al., 2006) . ،در ايران
Javan-Nikkhah et al. (2004)قارچهاي  جدايهM. grisea 

 بر و Pot2از برنج را با الگو قرار دادن توالي  بدست آمده
 . مورد بررسي قرار دادندrep-PCRي  مولكولاساس نشانگر

Bargnil (2007) هاي قارچ  جدايهM. griseaبدست آمده  
نشانگر   را بر اساستعدادي علف هرز تيره گرامينه از

 .Vera Cruz et al . مورد بررسي قرار دادRAPDمولکولي 
شده از روي توالي  به كمك آغازگرهاي طراحي (1996)

DNAهاي  تكرار شونده به نام REP ،ERIC و BOX  در
هاي عامل بيماري سوختگي  استرين rep-PCRنشانگر 

علاوه بر .  را مورد مطالعه قرار دادند٦باكتريائي برنج
                                                                                         
5. Repetitive element-based PCR 
6. Xanthomonas oryzae pv. oryzae 
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 به كمك rep-PCRهاي اخير از نشانگر  ها، در سال باكتري
دي ي نوکلئوتيها تواليشده از روي آغازگرهاي طراحي

ي استفاده شده ها بخوب  در مطالعه تنوع ژنتيكي قارچفوق 
هاي  لهستان جدايه  درJedryczka et al. (1999) .است
 را مورد تجزيه و تحليل Leptosphaeria maculansقارچ 

هاي توليدكننده توكسين را از  قرار داده و جدايه
هايي كه قادر به توليد توكسين نبودند، بر اساس  جدايه
 .ند با نشانگر فوق تفكيك نمودها  آنDNAنگاري  انگشت

McDonald et al. (2000)هاي   نيز گونهTilletia را بر 
 با هم مورد rep-PCR در نشانگر DNAنگاري اساس انگشت

   . را نشان دادندها  آنمقايسه قرار دادند و ارتباط فيلوژنتيك
ي ها گروه اهداف اين تحقيق شناسايي ترين عمده

 و شناسايي DNAنگاري  انگشتسازگاري رويشي، 
به  M. griseaي ها جدايهدر بين  ١ي کلونيها دودمان
  . بودگرامينه آمده از تعدادي علف هرز تيره دست

  
  هامواد و روش

  M. griseaي ها جدايه

 .M جدايه تک اسپور شده قارچ ۴۰از در اين تحقيق 

grisea شامل هرز  هايعلف  از١٣٨٤‐١٣٨٢در سالهاي  که
 م روباهيارزن د ،)Digitaria sanguinalis (علف انگشتي

)Setaria italica( سوروف ،)Echinochloa crus-galli ( و
قارچ شناسي در كلكسيون که  معلوم علف هرز ناتعدادي

پرديس کشاورزي و منابع  بخش بيماري شناسي گياهي،
 استفاده گرديد، دونش يمنگهداري طبيعي دانشگاه تهران 

  ).١جدول (
  هاي ي سازگاري رويشي در جدايهها گروهشناسايي 

 M. grisea   
فاقد قدرت  (nit٢يافتگان  به منظور جداسازي جهش

هاي كوچك آگار واجد ميسليوم  ، حلقه)استفاده از نيترات
متر از حاشيه پرگنه چهار تا پنج  به قطر سه تا پنج ميلي

هاي   جدا و به تشتكPDAروزه قارچ روي محيط غذايي 
 که  ٣ حداقلمتري حاوي محيط غذايي پتري هشت سانتي

 به آن اضافه KClO3)( گرم در ليتر کلرات پتاسيم ۶۰‐ ۵۰
 ترکيب محيط حداقل بصورت زير  .شده بود، منتقل شدند

 ؛ گرم۱۰دکستروز، : (Harp & Correll, 1998) بود
                                                                                         
1. Clonal lineages 
2. Nitrate non-utilizing  
3. Minimal medium 

K2HPO4 ،۱؛ گرم KH2PO4 ،؛ گرم١ MgSO4.7H2O،  
   ؛ گرمNaNO3 ،۲ ؛ گرمCaCl2.H2O ،۱/۰ ؛ گرم٥/٠

  محلول؛ليتر ميلي١٠، B-Complex vitamin محلول
Trace element ،سولفات آهن محلول ؛ ميلي ليتر٢/٠، 

.  و يک ليتر آب ديونيزه با هم مخلوط شدند ليتر ميلي٢/٠
 درون انكوباتور در ٢٥ C˚در دماي  روز ۱۸ الي ۱۴پس از 
  كه از٤موسوم به سكتوررشديافته هاي  ميسليوم، تاريكي

 منشعب لرات پتاسيم روي محيط حاوي کپرگنه اوليه
پرگنه جدا  از حاشيه ، و داراي رشد اكسوتروف بودندندشد

 منتقل و به مدت يك هفته در حداقل به محيط  وگرديدند
هايي كه  قطاع.  نگهداري شدند٢٥ C˚ شرايط انكوباتور

داراي رشد غيرمتراكم بوده و پرگنه گسترده بدون 
عنوان ميسليوم هوايي و يا با ميسليوم هوايي كم به 

 ,.Correll et al)در نظر گرفته شدند  nit X  يافتگان جهش

افتگان نسبت به منبع ازت اکسوتروف ين جهش ي ا.(1987
  .هستند

  nitيافتگان  تعيين تيپ فنوتيپي جهش

 بر اساس nit يافتگان خصوصيات فنوتيپي جهش
هاي افتراقي   روي محيطها  آنارزيابي نحوه رشد هر يك از

ترات ي نييط غذايشامل محهار منبع ازت حاوي يكي از چ
 ييط غذاي محيت حاويتري نييط غذاي، محمذکور در بالا

 ييط غذايم، محيت سديتريتر ني گرم در ل٢/٠حداقل با 
 گرم در ٢/٠ حداقل با ييط غذاي محين حاويپوگزانتيه
 يوم حاوي آمونييط غذايت محين و در نهايپوگزانتيتر هيل

وم يتر تارتارات آمونيگرم در ل ١ حداقل با ييط غذايمح
 در سه گروه nitيافتگان   جهش وارزيابي گرديدباشد، يم

يك جهش در جايگاه ژني  (nit 1هاي  فنوتيپي با نام
يك جهش در  (nit 3، )ساختماني آنزيم احياكننده نيترات

و ) جايگاه ژني تنظيمي اختصاصي مسير مصرف نيترات
جايگاه ژني پنج  جهش در يكحداقل  (Nit Mبالاخره 

 فعاليت  مؤثر درساخت كوفاكتور داراي موليبدن كه لازمه
  قرار گرفتند) آنزيم احياءكننده نيترات است

(Landschoot & Hoyland, 1992).   
   هر جدايه با يكديگرnitيافتگان  تلاقي جهش

هاي nitيافتگان،  پس از تعيين تيپ فنوتيپي جهش
 تلاقي داده داقلحبدست آمده از هر جدايه روي محيط 

هاي آگار چهار تا پنج  به اين صورت كه حلقه. شدند
                                                                                         
5. Sector 
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 ٢متري واجد ميسليوم از هر جهش يافته به فاصله  ميلي
 يهادرون تشتک حداقلمتر از هم، روي محيط  سانتي

 قرار گرفتند و براي هر جدايه سه تكرار در cm ۸ يپتر
 و nit 1از آنجا كه تشكيل هتروكاريون بين . نظر گرفته شد

Nit Mها به صورت   تلاقي  شود، ترجيحاً تر انجام مي  سريع
Nit M× nit 1 و در صورت عدم حضور گرديد Nit M بين ،

nit 1 و nit 3 و در صورت عدم حضور nit 1 بين ،Nit M و 
nit 3نكوباتور در دمايي در درون اتشتکها.  انجام شد  
˚C در . شدندينگهدار روز ١٤ در تاريكي به مدت ٢٥ 

 )يپ وحشيرشد ت (صورت ايجاد تلاقي و رشد پروتوتروف
يافته، آن جدايه به  هاي جهش در محل برخورد ميسليوم

 ١سازي هاي مكمل انتخاب و براي آزمون عنوان خودسازگار
نگهداري شد و در صورت عدم رشد پروتوتروف، آن جدايه 

سازي  هاي مكمل انتخاب و از آزمون ٢به عنوان خودناسازگار
  .ذف گرديدح

  (VCGs)ي سازگاري رويشي ها گروهتعيين 

 تهيه شده از nitيافتگان  در اين مرحله جهش
ط ي محرويهمانند روش قبل   علف هرزهاي مختلف جدايه

با هم تلاقي داده  cm ۸ ي پتريحداقل درون تشتکها
 از يک nit Mها بين  در اينجا نيز ترجيحا تلاقي.شدند

ديگر انجام شد و در صورت عدم  از جدايه nit 1جدايه با 
 . ها صورت گرفت ها تلاقيnit، بين ساير nit Mحضور 

ها و تشكيل هتروكاريون  فرآيند به هم رسيدن ميسليوم
هايي که جدايه.  روز ارزيابي گرديد١٨بطور روزانه تا 
قادر به تشکيل هتروکاريون و  ها  آنnitجهش يافتگان 

 در يك يسليوم ها بود، رشد پروتوتروف در ناحيه تلاقي م
 ين منظور براي ايقرار گرفتند برا رويشي گروه سازگاري 

.  انتخاب گرديد٣گروه سازگاري يک جدايه نمايندههر 
  ري را با ساين تلاقيشتري بود که بياهينده جداي نماجدايه

هر آزمايش تلاقي سه مرتبه .  هر گروه انجام داديهاهيجدا
  . تکرار گرديد

 بر اساس M. griseaهاي  ژنتيكي جدايهتعيين تنوع 
rep-PCR  

   DNAآماده سازي ميسليوم و استخراج 

، DNAجهت تهيه ميسليوم كافي براي استخراج 
متري تهيه و به  هاي ميسليومي چهار تا شش ميلي حلقه

                                                                                         
1. Complementary tests  
2. Heterokaryon Self-Incompatible  
3. Tester 

.  مخمر قرار داده شد تعداد چهار حلقه در محيط عصاره
 مخمر و  ره مخمر، دو گرم عصا ي محيط عصاره براي تهيه

 گرديد گرم دكستروز در يك ليتر آب مقطر حل ١٠
(Prabhu et al., 2002) پس از قرار دادن چهار حلقه و  

 ها  آن،يتري ليلي م١٠٠  ارلن ظرفميسليومي داخل هر
 دور ۱۲۰ با سرعت به مدت پنج تا هفت روز بر روي شيكر

) گرادي درجه سانت٢٨‐ ٢٤ يدما( اتاق يدما در در دقيقه
 براي جداسازي ميسليوم از محيط مايع، از .گرفتند ارقر

در نهايت، . پمپ خلاء و قيف بوخنر استفاده شد
سيلين حاوي ميسليوم قارچ در فريزر با  هاي پني شيشه
 DNA استخراج .گراد قرار گرفتند  درجه سانتي‐ ٢٠دماي 

 انجام (Liu et al., 2000)  کلروفرم‐ بر اساس روش فنل
گرم ميسليوم   ميلي٢٠٠هاي حاوي  وندرون ها.  گرديد

  مول  ميلي٤٠٠( بافر ليزكننده ليتر ميلي ٥/١ساييده شده 
Tris-HCl ٨ با pH ، مول   ميلي٦٠EDTA ٨ با pH ، ١٥٠ 

اضافه گرديد و پس از ) SDS درصد ١ ، NaClمول  ميلي
حل كردن ميسليوم ساييده شده درون بافر، اين مخلوط به 

دار منتقل  ليتري درب  ميلي٥/١ي هاي پلاستيك درون لوله
 دقيقه در محيط اتاق قرار داده ١٠ها به مدت  شد و لوله

 ميكروليتر استات ٢٥٠ها  سپس به هر يك از لوله .شد
 اضافه شد و پس از مسدود كردن درب pH ٨/٤پتاسيم با 

  به مدت چند ثانيه٤ها، محتويات آن توسط ورتكس لوله
 ٢محلول حاصل به مدت  .كوتاه، كاملاً مخلوط گرديد

محلول رويي به .  سانتريفوژ شدg١٠٠٠٠دقيقه با سرعت 
 –محلول فنل  .ليتري ديگر منتقل شد  ميلي٥/١هاي  لوله

 به ميزان ۱‐۲۴‐ ۲۵ ايزوآميل الكل به نسبت –كلروفرم 
ها اضافه شد و سپس   ميكروليتر به هر يك از لوله٤٠٠
اده شد و محلول ها را با شدت وارونه كرده و تكان د لوله

 ٥ها به مدت  سپس هر يك از لوله. شيري رنگي حاصل شد
پس از  . سانتريفوژ گرديدg١٢٠٠٠دقيقه با سرعت 

 به آهستگي فاز رويي را برداشته و به هر يك ،سانتريفوژ
هم حجم محلول، كلروفرم خالص اضافه شد و با تكان 

سپس به . شديد، محلول شيري رنگي مجدداً حاصل شد
 و به  سانتريفوژ گرديدg١٢٠٠٠  با سرعت دقيقه٣مدت 

محلول رويي هم حجم آن ايزوپروپيل الكل سرد اضافه 
 g١٣٠٠٠ دقيقه با سرعت ٥ها به مدت  لوله. گرديد

 .ها رسوب سفيدي تشكيل شد سانتريفوژ شدند و ته لوله
                                                                                         
4. Vortex 
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 ميكروليتر ٣٠٠سپس . فاز رويي رسوب دور ريخته شد
 ٢ها به مدت  افه شد و لوله اضها  آن بهسرد%  ٧٠اتانل 

پس از  . سانتريفوژ گرديدندg١١٠٠٠دقيقه با سرعت 
 ٣٠ در DNA و تبخير الكل، رسوب DNAخشك شدن 

، يك Tris-HClمول   ميلي١٠ (TEميكروليتر بافر 
يا آب ديونيزه استريل حل شد و ) EDTAمول  ميلي

   نگهداري شد‐ ٢٠ ˚C محلول بدست آمده در دماي
(Liu et al., 2000).   

   rep-PCR بر اساس روش DNAانگشت نگاري 

 آغازگر که بر نوعاز دو ، DNAبراي تکثير قطعات 
 ERICاساس توالي دو قطعه تکرار شونده در ژنوم به نام 

 با  کشور آلمانMWG-Research ساخت شرکت  BOXو
 ,.McDonald et al) داستفاده گرديتوالي نوکلئوتيدي زير 

2000).  
  

ERIC: 1R   5′-ATGTAAGCTCCTGGGGATTCAC-3′ 
            2 I  5′-AAGTAAGTGACTGGGGTGAGCG-3′ 
BOX :  1A–1R 5′-CTACGGCAAGGCGACGACGCTGACG-3′ 

  
 ميكروليتر از ٢٠ در حجمي معادل DNAتكثير 

 ٥  ميکرو ليتر آب ديونيزه،٧/٦ شاملPCR مخلوط واكنش 
   نانوگرم۵  حدودميكرومول از هر يك از آغازگرها؛

DNAيك از  مول از هرميلي ۱   ژنومي؛dNTPs) dATP ،
dTTP ،dCTP و dGTP( واحد آنزيم ۵/۲؛Taq DNA 

Polymerase ميكروليتر بافر ٢ در x PCR١٠   
)x PCR bufferانجام گرديدساخت شركت سيناژن) ١٠ ، .

 Gp001مدل ماشين ترموسايكلر در يک DNAتکثير 
انجام  راليا کشور استCorbett Researchساخت شرکت 

  . گرديد
و  ERIC هاي براي آغازگرPCRبرنامه حرارتي واكنش 

BOX  ٥گراد،   درجه سانتي٩٥ : چرخه به صورت٣٥در 
 ٩٢ ، ثانيه٣گراد،   درجه سانتي٩٤ دقيقه، يك چرخه؛

 ،دقيقه١ گراد،  درجه سانتي٤٩ ، ثانيه٣٠گراد،  درجه سانتي
 ١٠گراد،  ي درجه سانت٧٢  دقيقه؛٥گراد،   درجه سانتي٧٢

براي مشاهده محصول .  تنظيم گرديددقيقه، يك چرخه
PCRبعد از . انجام گرديد% ۲۵/۱ ، الکتروفورز با ژل آگارز
برداري با  اتيديوم برومايد، عکس آميزي با محلولرنگ

ساخت شركت ( داكيومنتيشن ‐ دستگاه ژلاستفاده از 
ISOgen مدل Imago( از  ماوراء بنفش شد و زير نور انجام

  .آن عكسبرداري به عمل آمد

  هاتحليل داده تجزيه و

 DNAها بر اساس مشاهده شباهت الگوي ابتدا جدايه
 روي يک هاي مشابه مجدداًبندي و جدايهروي ژل گروه

 از نظر ها  آنژل کنار هم الکتروفورز شدند تا شباهت
  ييد شود و تعداد بندهاي يکسانأ تDNAانگشت نگاري 

اندازه هر يک از بندهاي .  معلوم گرددهاي مشابهجدايه
DNAها تعيين گرديد و تمام قطعات  براي تمام جدايه
DNA جفت باز تعيين ۳۰۰۰‐۴۲۰ قابل ارزيابي بين 
وجود يا عدم وجود هر يک از بندها به صورت اعداد . شدند

يک براي وجود آن و صفر براي عدم وجود (يک و صفر 
ها تعيين  يک از جدايهدر يک سيستم دوتايي براي هر) آن

ها ايجاد و ثبت گرديد و جدول ماتريکس دوتايي براي داده
ها شد و از آن براي ايجاد ماتريکس شباهت بين جدايه

 به صورت دو به دو با هم مقايسه ها جدايهوقتي تمام (
   استفاده شد١بر اساس ضريب دايس) شوند

(Yap & Nelson, 1996) .٢ايتجزيه و تحليل خوشه   
افزار کامپيوتري  در نرمUPGMA٣به کمک روش 
NTSYSpc-2.02eرسم گرديد٤ انجام شد و فنوگرام .  

  
  نتايج

  nitيافتگان  ارزيابي فنوتيپ جهش

هاي  يافتگان روي محيط  رشد جهش بر اساس نحوه
 جدايه بدست آمده از تعدادي ٤٠ از دار، افتراقي نيتروژن

درصد از  ٦٧/٤٥ به ترتيب گرامينهعلف هرز تيره 
 و nit 3 درصد از نوع ١٤، nit 1يافتگان از نوع  جهش

 بر اساس تلاقي جهش . بودندNit M درصد از نوع ٣٣/٤٠
 سه افتگاني جهش تنها  هر جدايه با يکديگر،nitيافتگان 

 قادر به توليد هتروكاريون پس Set5 و Unk3 ،Set4جدايه 
 با د و، نبودن با هم هر جدايهnitيافتگان  از تلاقي جهش

هاي  به عنوان جدايهجاد منطقه مرگ سلولي يا
 به دليلها  ساير جدايه. سازگار شناسايي شدندناخود

هاي خود سازگار  به عنوان جدايههتروكاريون تشكيل
 ٣٧ جدايه، ٤٠ به هر ترتيب در بين .شناسايي شدند

ي سازگاري رويشي استفاده شد ها گروهجدايه براي تعيين 
  جدايه   ۳۷  براي. ها حذف شدندز تلاقي او سه جدايه فوق

                                                                                         
1. Dice's coefficient 
2. Cluster analysis 
3. Unweighted pair group method with arithmetic 

average 
4. Phenogram 
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، گياه ميزبان، تيپ M. griseaي قارچ ها جدايه ‐١جدول 
  ي سازگاري رويشي در جمعيت آنها گروهآميزشي و 

گروه   جدايه  رديف
VCG 

  تيپ آميزشي  ميزبانگياه 

١  Dig1  1 علف انگشتي  Mat1-2  
٢  Dig2  1  علف انگشتي  Mat1-2  
٣  Dig3  1 علف انگشتي  Mat1-2  
٤  Dig4  1  علف انگشتي  Mat1-2  
٥  Dig5  1 علف انگشتي  Mat1-2  
٦  Dig6*  1  علف انگشتي  Mat1-2  
٧  Dig8  1  علف انگشتي  Mat1-1  
٨  Dig10  1  علف انگشتي  Mat1-2  
٩  Dig12  1  علف انگشتي  Mat1-2  
١٠  Dig13  1  علف انگشتي  Mat1-1  
١١  Dig14  1  علف انگشتي  Mat1-2  
١٢  Dig15  1  يعلف انگشت  Mat1-2  
١٣  Dig16  1  علف انگشتي  Mat1-2  
١٤  Dig17  1  علف انگشتي  Mat1-2  
١٥  Dig18  1  علف انگشتي  Mat1-1  
١٦  Dig19  1  علف انگشتي  –––  
١٧  Dig20  1  علف انگشتي  Mat1-2  
١٨  Dig21  1  علف انگشتي  Mat1-2  
١٩  Dig22  1  علف انگشتي  Mat1-2  
٢٠  Dig23  1  علف انگشتي  Mat1-1  
٢١  Set7  1  ارزن دم روباهي  Mat1-1  
٢٢  Set8 1  يارزن دم روباه  Mat1-1  
٢٣  Set9  1  يارزن دم روباه  Mat1-1  
٢٤  Unk1 1 نامشخص  Mat1-2  
٢٥  Unk2  1  نامشخص  Mat1-1  
٢٦  Unk4  1  نامشخص  Mat1-2  
٢٧  Unk5  1  نامشخص  Mat1-2  
٢٨  Unk6  1  نامشخص  Mat1-2  
٢٩  Unk7* 1  نامشخص  Mat1-2  
٣٠  Dig7*  2   انگشتيعلف  Mat1-2  
٣١  Dig11  2  علف انگشتي  Mat1-2  
٣٢  Ech1  2  سوروف  Mat1-1  
٣٣  Set6  2  ارزن دم روباهي  Mat1-1  
٣٤  Dig9*  3  يعلف انگشت  Mat1-2  
٣٥  Set1  3  ارزن دم روباهي  Mat1-1  
٣٦  Set2  3  يارزن دم روباه  Mat1-1  
٣٧  Set3  3  يارزن دم روباه  Mat1-1  
٣٨  Set4  HSI  يارزن دم روباه  Mat1-1  
٣٩  Set 5  HSI  يارزن دم روباه  Mat1-2  
٤٠  Unk3  HSI  نامشخص  Mat1-2  

 به عنوان جدايه Unk7 و Dig6دو جدايه ، )تستر(هاي نماينده   جدايه*
   . تعيين شدندVCG1نماينده در 

(Heterokaryon Self-Incompatibility) HSIهاي   جدايه
  خودناسازگار

هاي هرز در گذشته   علفي به دست آمده ازهاجدايههاي آميزشي براي  تيپ
  . تعيين شده استBargnil (2007) توسط

  .نيست اطلاعات در دسترس ‐

باقي مانده، جهش يافته هر جدايه با جهش يافته ساير 
 روز هتروکاريون ۱۸ها تلاقي داده شد و بعد از جدايه

). ۱شکل(تشکيل شده بطور واضح قابل ارزيابي بود 
 ،VCG1 گروه سازگاري رويشي شامل ها در سه جدايه

VCG2 و VCG3 در اين ميان، ). ۱جدول( قرار گرفتند
ها بودند   كه داراي تلاقي بيشتر با ساير جدايهيهجدا چهار

ها هتروكاريون   جدايهافتگانيجهش و قادر بودند با بيشتر 
 تعيينجهت هاي نماينده  تشكيل دهند به عنوان جدايه

 Dig6 يها جدايه. شدند انتخاب يشي روي سازگاريها گروه
بزرگترين گروه سازگاري جدايه  ٢٧با همراه Unk7 و 

و هر دو به عنوان  ندهاي هرز تشكيل داد رويشي را در علف
 جدايه، ٢٧در بين . گرفتند قرار  VCG1جدايه نماينده در 

 تشکيل Unk7 و Dig6 جدايه با هر دو جدايه ٢٣تعداد 
 جدايه ديگر شامل ۴ و هتروکاريون بطور واضح دادند

Dig4 و Dig15 فقط با جدايه Dig6 ي ها جدايه وDig21 و 
Unk2 فقط با جدايه Unk7تشکيل هتروکاريون دادند  .
به  علف انگشتي  علف هرز ازDig9 و Dig7هاي  جدايه
هر کدام همراه با سه جدايه شامل   ندهينما  جدايهعنوان
ي ها جدايه و VCG2 درSet6 و Dig11 ،Ech1ي ها جدايه
Set1 ،Set2 و Set3 در VCG3 ندقرار داده شد به ترتيب.  

هاي هرز  هاي حاصل از علف  در بين جدايهVCG1گروه 
  .دادبيشترين فراواني را نشان 

  

  
 

 با Dig17تشكيل هتروكاريون در اثر تلاقي جدايه  ‐١ شكل
جدايه .  در ناحيه تلاقيM. grisea )نماينده (Dig6جدايه 
با بروز . دارند در طرفين قرار Dig17ر وسط و جدايه  دنماينده

 VCG1 در گروه سازگاري رويشي Dig17اين فنوتيپ جدايه 
  .گيرد ر ميقرا
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  ها  آنهاي ي کلوني و هاپلوتيپها دودمانشناسايي 

ها روي ژل و مقايسه  جدايهDNAبا ارزيابي الگوي 
، تشکيل ماتريکس شباهت با )۲شکل (ها  آنايمشاهده

اي، شش تحليل خوشه استفاده از ضريب دايس، تجزيه و
 ۴۰ يا دودمان کلوني در بين  DNAنگاري گروه انگشت

تجزيه و  اين نتيجه از). ۳شکل(جدايه تعيين گرديد 
 ۳۰۰۰ ‐۴۲۰ تکثير شده به طول DNA قطعه ۴۷تحليل 

تجزيه کلاستر . ي مختلف بدست آمدها جدايهجفت باز در 
ها انجام و در دندروگرام حاصل  با استفاده از هاپلوتيپ

دهنده يک شش کلاستر مشخص گرديد که هر يک نشان
نگاري براي تعريف هر گروه انگشت. نگاري بودگروه انگشت

به .  معيار قرار گرفتDNAدر الگوي % ۷۰سطح شباهت 
 هر Levy et al. (1991, 1993) اين ترتيب بر اساس تعريف

  نگاري يک دودمان کلوني  ي انگشتها گروهيک از 
.  مشخص شدندF و A ،B ،C ،D ،Eمحسوب و با حروف 

 ۳، ۳، ۲، ۲، ۲۰ي کلوني به ترتيب ها دودماندر هر يک از 
  هر هاپلوتيپ شامل. شناسايي گرديد 1 هاپلوتيپ۵و 

با هم % ۹۵ ‐ %۱۰۰ها است که اي از جدايه مجموعه
 پراکندگي ۲علاوه بر آن، جدول . شباهت داشته باشند

ي سازگاري رويشي را در شش دودمان ها گروههاي جدايه
 VCG1ي ها جدايهدهد که در آن اکثريت کلوني نشان مي

   . قرار گرفتندAدر دودمان کلوني 
 ي کلونيها دودمانفراواني 

 شش در هر يك از M. griseaهاي قارچ  فراواني جدايه
  . آمده است٣جدول دودمان شناسايي شده در 

% ۵/۶۲اين دودمان با دارا بودن حدود  A:دودمان کلوني 
 جدايه آزمايش شده بزرگترين دودمان را از نظر ۴۰از 

مده از تعدادي علف هرز آهاي بدست فراواني در بين جدايه
اين دودمان بيشترين ). ۳جدول( تشکيل داد گرامينهتيره 

ي شناسايي شده ها اندودمتنوع هاپلوتيپها را در بين ساير 
   هاپلوتيپ مشخص در بين ۲۰نشان داد، بطوريکه 

 ۳همانطور که در شکل . هاي آن شناسايي شدندجدايه
. نشان داده شده، کلاستر بزرگ متعلق به اين دودمان است

 جدايه از علف هرز ۱۹هاي اين دودمان کلوني شامل جدايه
. اشدب جدايه از علف هرز نامشخص مي۶ و علف انگشتي

 در اين دودمان غالب بود که داراي دو جدايه A4هاپلوتيپ 
Dig13و Dig15  و يک جدايه  علف انگشتي از علف هرز

                                                                                         
1. Haplotype 

Unk2سه . شدي از علف هرز نامشخص را شامل م
 به ترتيب هر يک داراي دو عضو A13 و A6 ،A10هاپلوتيپ 

  . و ساير هاپلوتيپها تک عضوي بودند
 از نظر فراواني ها دودمانين  ا:E و Fي کلوني ها دودمان

 قرار گرفتند که به ترتيب داراي پنج و Aبعد از دودمان 
از % ۵/۱۲ جدايه، حدود ۴۰در بين . سه جدايه بودند

 در ها جدايهاز  % ۵/۷ و حدود F در دودمان کلوني ها جدايه
هاي  هاپلوتيپ). ۳جدول( قرار گرفتند Eدودمان کلوني 

ي ها جدايه متعلق به ها دودمانشناسايي شده در اين 
در مجموع . بودند ارزن دم روباهي بدست آمده از علف هرز

ي اين ها جدايه هاپلوتيپ مشخص در بين ۳  و۵به ترتيب 
با توجه به نتايج، اين دو .  شناسايي شدندها دودمان

ي ها جدايه که متعلق به ها دودماندودمان کلوني از ساير 
وروف و علف هرز ، سعلف انگشتيحاصل از علف هرز 

 درصد شباهت ژنتيکي ۴۰نامشخص بودند با حدود 
  ).۳شکل (تفکيک شدند 

  
A B 

  

 براي rep-PCRبه روش  تكثير شده DNAالگوي  ‐٢شکل 
  تيره هرز علفتعدادي  جدا شده ازM. griseaهاي  جدايه
 با استفاده از آغازگر )A.  درصد٢٥/١روي ژل آگارز  نهيگرام

ERICبدست هاي مربوط به جدايه ٥‐ ١ هاي شماره  که در آن 
مربوط به  ١٣‐ ٦هاي  و شمارهيارزن دم روباه آمده از علف هرز

 با )B.  استي بدست آمده از علف هرز علف انگشتهاي جدايه
مربوط به  ٤‐١ هاي شماره   که در آن BOX استفاده از آغازگر

ره  و شماي بدست آمده از علف هرز ارزن دم روباههاي جدايه
 بدست آمده از علف هرز علف هاي مربوط به جدايه ٩‐٥هاي

 در بالاي شکل ها بيان کننده نشانگر Mحرف . است يانگشت
 است و اعداد در حاشيه نشاندهنده اندازه DNAاندازه قطعه 

  (kb)  به صورت کيلوبازDNAقطعات 
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ي فوق اين ها دودمان در مقايسه با :Dدودمان کلوني 
طوريکه از ه  ميزباني بيشتري بود، بدودمان داراي تنوع

علف  جدايه، داراي يک جدايه از علف هرز ۴۰مجموع 
و يک  ارزن دم روباهي، يک جدايه از علف هرز انگشتي

  با وجود ). ۳شکل (بود  جدايه از علف هرز سوروف
  ، سه هاپلوتيپ مشخص متعلق به ها جدايهتعداد کم 

در آن شناسايي   D3 وD1 ،D2سه ميزبان مختلف با اسامي 
  .شدند

  
 
 

  
  

تعدادي  جدا شده از M. grisea جدايه قارچ ٤٠ براي NTSYS PC-2.02eافزار كامپيوتري   در نرمUPGMA ايجاد شده بر اساس روش  فنوگرام‐ ٣شکل 
اين دندروگرام با . باشد  ميBOX و ERIC با استفاده از دو آغازگر rep-PCR به روش ه شناسايي شددودمان ششدهنده نه كه نشاني گرامتيره هرز  علف

 با ييها هر كلاستر شامل جدايه. هاي فوق بدست آمده بود، ايجاد گرديد  تكثير شده جدايهDNAكه با مقايسه الگوي  تجزيه و تحليل ماتريس دوتايي
شباهت در % ٧٠ با بيش از ي جدا شده از ارزن دم روباهSet7 تنها يک جدايه .شود ناميده مي دودمان کلوني است كه يك DNAشباهت در الگوي  ≤٧٠

  . قرار گرفتDدودمان کلوني 

  
   (VCG)رويشي  ي سازگاريها گروه در Magnaporthe griseaهاي  بندي جدايه  گروه ‐٢جدول 

  ي کلوني شش گانهها دودمان در ها  آنو وضعيت پراکندگي
  فراواني  د جدايهتعدا *VCGگروه   گانه ي كلوني شش ها دودمانتعداد جدايه در  **

(%)  A  B  C  D  E  F  
VCG1 ۲۹  ۳۸/۷۸  ٢  ــ  ١  ٢  ٢  ٢٢  
VCG2  ۴  ۸۱/۱۰  ١  ــ  ٢  ــ  ــ  ١  
VCG3  ۴  ۸۱/۱۰  ١  ٢  ــ  ــ  ــ  ١  
  ۴  ۲  ۳  ۲  ۲  ۲۴  ۱۰۰  ۳۷  جمع

  . شده است هر گروه سازگار رويشي به روش آزادانه با يك شماره همراهنام *    
  .اند شناسايي شدهrep-PCRي كلوني در همين تحقيق بر اساس نشانگر مولكولي ها دودمان **    

  

Coefficient
0.40 0.55 0.70 0.85 1.00
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 يارزن دم روباه

  ها جدايه          يها دودمان                       اهان   يگ    
   ي  كلون                      زبان    يم     

  ، سوروف،يعلف انگشت
  ويارزن دم روباه

  علف هرز نامعلوميتعداد



 Magnaporthe grisea (Hebert) Barr  ...  ۸۱مطالعه ساختار جمعيت : مطلبي و همكاران  

 

 جمعيت بسيار ها دودمان اين :C  وBي کلوني ها دودمان
ي بدست آمده ار علفهاي هرز ها جدايهکوچکي را در بين 

% ۱۰در مجموع % ۵ هر يک با دارا بودن فراواني وتشکيل 
در ).  ۳جدول (  جدايه را به خود اختصاص دادند۴۰از کل 

  از علف هرزB1 دو هاپلوتيپ مشخص به اسامي Bدودمان 
.  از علف هرز نامشخص شناسايي گرديدB2 و علف انگشتي

 از  C2  وC1 هر دو هاپلوتيپ به اسامي Cدر دودمان کلوني 
هاپلوتيپ   که اين دو، بودندعلف انگشتيعلف هرز 

 تکثير شده DNAاز جهت الگوي % ۸۵مشخص بيش از 
  . بهم شباهت داشتند

  
 بدست آمده از M. griseaهاي قارچ  فراواني جدايه ‐٣جدول 

 دودمان ششنه در هر يك از ي گرامتيره هرز  علفتعدادي 
  جدايه در ارزيابي نهايي با استفاده٤٠كلوني شناسايي شده بين 

  BOX و ERICاز دو آغازگر 
دودمان 
  كلوني

  تعداد 
  جدايه

  فراواني 
  (%)ها  جدايه

هاي  تعداد هاپلوتيپ
  شناسايي شده

A  ٢٠  ٥/٦٢  ٢٥  
B  ٢  ٥  ٢  
C  ٢  ٥  ٢  
D  ٣  ٥/٧  ٣  

E  ٣  ٥/٧  ٣  

F  ٥  ٥/١٢  ٥  

 
  بحث

در اين تحقيق به كمك محيط غذايي حاوي كلرات 
هاي مقاوم به كلرات را از  كه جدايه) كلرات پتاسيم(

اي  يافته هاي جهش كرد، جدايه هاي حساس جدا مي جدايه
 ٤٠ در كه فاقد قدرت استفاده از منبع نيترات  بودند،

 جدا شده از تعدادي علف هرز تيره M. griseaجدايه 
 جدايه ۲۹ با VCG1 در اين ميان . بدست آمدند گرامينه

 به عنوان جدايه Unk7 و Dig6 که دو جدايه آن شامل 
  ، گروهنماينده در اين گروه سازگاري رويشي تعيين شدند

ي اين گروه سازگاري ها جدايهغالب را تشکيل داد و  
 و ارزن دم روباهي، علف انگشتيرويشي از علف هرز 

 جدايه از ۳۷در هر صورت .  تعدادي علف هرز نامعلوم بود
 جدايه آزمايش شده بطور مشخص در سه گروه ۴۰کل 

VCGي سازگاري رويشي ها گروهتعداد كم .  قرار گرفتند
با . باشد ها مي  كم در اين جدايهيکيه تنوع ژنتنشان دهند

هاي متفاوتي جدا شدند ولي  ها از ميزبان وجود اينكه جدايه

 ها  آني سازگاري رويشي محدودي درها گروهتعداد 
ها و محدود  تنوع ژنتيكي كم درون اين جدايه. مشاهده شد

ي سازگاري رويشي در اين تحقيق ها گروهبودن تعداد 
ها و احتمال كم  جود تكثير غيرجنسي جدايهنشان دهنده و

هاي بدست  جدايه. دباش يا فقدان توليدمثل جنسي مي
 داراي تيپ آميزشي گرامينههاي هرز تيره  آمده از علف

Mat1-1 و Mat1-2 (Bargnil, 2007)باشند، اما وجود   مي
تواند منجر به توليد مثل   تيپ آميزشي نمييها اين آلل

د دو تيپ آميزشي سازگار در جنسي شود، زيرا وجو
نر بارور بودن در حاليکه باشد  جمعيت ضروري مي

 وقوع  احتمال(Bargnil, 2007) ههاي بررسي شد جدايه
سازد و  ها را غيرممكن مي توليد مثل جنسي بين جدايه

ها و تعيين تعداد  نتيجه آن تنوع ژنتيكي كم در جدايه
 Turgeon)ي سازگاري رويشي محدود و معيني شدها گروه

et al., 1993) .نتايج آزمايشات Genovesi & MaGill 
 موانع سازگاري Crowford et al. (1986)و  (1976)

نشان  فعال  را غيرM. griseaهاي قارچ  رويشي در جدايه
در حاليكه در اين آزمايش معلوم گرديد اين موانع   .داد

 در جمعيت قارچ فعال هستند و نتايج بدست قويبطور 
 در آزمايشي Correll et al. (2000) ه با نتايجي كهآمد

آوري شده  قارچ در  هاي جمع اي از جدايه روي مجموعه
 در Javan-Nikkhah (2002) چنين ايالت اركانزاس و هم

 مشابهت ،بدست آورده بودند ايران روي جمعيت قارچ
 در رابطه با موانع سازگاري قبليتفاوت نتايج . داشت

  رويشي 
  دست آمده در اين ه  با نتايج بM. griseaدر قارچ 

  چنين  و همCorrell et al. (2000)آزمايش، آزمايش 
Javan-Nikkhah (2002) توان به  اي مي با تكيه به فرضيه

 هايي كه كه ممكن است تمام جدايه اين ترتيب توضيح داد
Crowford et al. (2000)كار بردند متعلق به يك گروه ه  ب

VCGنتوانستند درباره وجود موانع ها  آنا باشند و لذ 
. ها به نتيجه مشخص برسند سازگاري رويشي در آن جدايه

يافتگان   به خود جهش از طرف ديگر شايد تفاوت اصلاً
يافتگان اكسوتروف   از جهشها  آندر آزمايش. مربوط باشد

ايجاد شده با اشعه ماوراء بنفش استفاده شد در حاليكه در 
يافتگان اكسوتروف خودبخودي  هشجاز اين آزمايش 
لذا ممكن است كه اشعه ماوراء بنفش كه . استفاده گرديد

هاي  يافتگان در جدايه  براي ايجاد جهشها  آندر مطالعات
M. griseaهاي بخصوص كه   بكار رفته بجاي تأثير روي ژن
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هايي  شوند، روي لوكوس براي تجزيه منبع غذايي فعال مي
ثير  گاري رويشي در قارچ هستند، تأكه مربوط به موانع ساز

البته اين در حد يك فرضيه است و بايد . گذاشته باشند
   .بررسي شود

تحقيقات متعددي در مورد تنوع ژنتيكي جمعيت قارچ 
M. grisea در نقاط مختلف دنيا و بخصوص كشورهاي 

با پيشرفت تكنولوژي مولكولي و . خيز انجام شده است برنج
ها و انواع   ساختار ژنتيكي در قارچامكان مطالعه دقيق

هاي لازم براي شناسايي تنوع  ها، زمينه ميكروارگانيزم
 .ژنتيكي در درون افراد يك گونه به خوبي فراهم شده است

 از اوايل M. grisea هاي قارچ  جدايهDNAنگاري  انگشت
 و امكان مقايسه (Levy et al., 1991)  آغاز گرديد٩٠دهه 

 در ها  آنبندي  و گروهDNAا در سطح هاي قارچ ر جدايه
 در اين تحقيق از . ايجاد نمودژنتيكي مشابهي ها گروه

 ERIC آغازگرهاي با استفاده از rep-PCR ينشانگر مولکول
 Mهاي قارچ   جدايهDNAنگاري   به منظور انگشتBOXو 

.griseaو گرامينه تيره علف هرز ي بدست آمده از تعداد 
با استفاده از اين .  استفاده گرديدها  آنتعيين تنوع ژنتيكي

علف   علف هرزهاي حاصل از  تفاوت عمده جدايهنشانگر
 مشخص ارزن دم روباهيهاي حاصل از  با جدايه انگشتي

  نشانگرrep-PCRاين تحقيق نشان داد كه   وشده است
ها از هم بود كه اين  اين دو گروه جدايه خوبي براي تمايز

 Couch & Kohn (2002) رهاينتيجه، نتايج حاصل از كا
به  . انجام داده بودند، تأييد كردPCR-RFLPرا كه با روش 

هاي  نظر مي رسد علت اين تفكيك ايجاد شده بين جدايه
 گونه زايي ارزن دم روباهي و علف انگشتيبه دست آمده از 

 و ERICهاي  باشد و در واقع در طول ژنوم در جايگاه
BOXتحول بيشتري ف انگشتيعل حاصل ازهاي   در جدايه 

هاي بدست آمده از   را از جدايهها  آنرخ داده كه توانسته
در حاليكه در مورد .  تفكيك كندارزن دم روباهي

 ERICهاي   در جايگاهارزن دم روباهي حاصل ازهاي  جدايه
  تشابه  درصد  نتيجه   تحول كمتري رخ داده و درBOXو 
 کمتر است انگشتي هاي بدست آمده از علف  به جدايهها آن

تواند به خاطر شرايط محيطي، موتاسيون و  كه اين خود مي
در مورد . (Tredway et al., 2003) يا خود ميزبان باشد

   چنداني تحول رسد ي سازگاري رويشي به نظر ميها گروه
هاي بدست آمده از تعدادي  جدايهvicهاي لوکوس در آلل

 در نتيجه نتوانسته . رخ نداده استگرامينهعلف هرز تيره 
هاي هرز را چندان از هم تفکيک کند و هاي علفجدايه

که گروه  VCG1 همانطور که مشاهده گرديد در گروه
هاي سازگاري رويشي غالب هم شناسايي گرديد، جدايه

تنوع . هاي هرز مختلف قرار گرفتندبدست آمده از علف
 در  هرزيها علفيت قارچ در رويجمعژنتيكي كم درون 

تعداد کم  ييد نتايج حاصل ازأدر تتواند  اين تحقيق مي
 تكثير ي سازگاري رويشي در خصوص وجودها گروه

ها و احتمال كم يا فقدان توليدمثل  غيرجنسي جدايه
هاي  از كل جدايه% ۵/۶۲ حدود يکهبطور. جنسي باشد

  . بودAآوري شده فقط متعلق به دودمان كلوني  جمع
Xia et al. (2000) شابهي را براي عدم تنوع ژنتيکي علل م

در اين تحقيق . زياد قارچ در ايالت ارکانزاس بيان کرده اند
هاي بدست آمده از  از ساير جدايهSet7تنها يک جدايه 

طوريکه در ه  متمايز گرديد، بارزن دم روباهي علف هرز
ها قرار گرفت ولي ي سازگاري رويشي با ساير جدايهها گروه

 درصد شباهت ۷۰ با بيش از DNAدر انگشت نگاري 
 را به D، دودمان کلوني Ech1 و Dig7ژنتيکي با جدايه 

خود اختصاص داد که اين نتايج با نتايج بدست آمده 
با توجه به اينکه .  مطابقت داردBargnil (2007) توسط

رغم اختلافات ژنتيکي، تا به امروز تفاوتهاي علي
علف  ز علف هرزهاي بدست آمده امرفولوژيکي بين جدايه

نتايج   گزارش نشده است وارزن دم روباهي و انگشتي
 ييد عدمأي سازگاري رويشي نيز در تها گروهشناسايي 

  قديمي توان گونه است، ميها  آنتفاوت چندان بين
M. griseaرا بعنوان يک گونه کمپلکس در نظر گرفت  .  

  

  يسپاسگزار
رات معاونت هزينه انجام اين تحقيق با استفاده از اعتبا

اين . محترم پژوهشي دانشگاه تهران تامين شده است
تحقيق در آزمايشگاه قارچ شناسي گروه گياهپزشکي 
پرديس کشاورزي و منابع طبيعي دانشگاه تهران انجام 

  .شده است
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