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از مزارع گندم استان ايلام با استفاده از  Septoria triticiمطالعه تنوع ژنتيكي جدايه هاي 
  SSRنشانگر 

  خشنود نوراللهي
   ، گروه گياه پزشكيدانشگاه ايلام ايلام،

 25/11/94: تاريخ پذيرش  17/5/94: تاريخ دريافت

  چكيده

براي . ي گندم در استان ايلام مي باشدبيماريهاين مهم تريكي از   Septoria tritici blotch (STB)سپتوريوز برگ گندم
از گي آلودمشكوك به نمونه  44استان ايلام تعداد  شهرستانهاي دهلران و مهران تعيين تنوع ژنتيكي بيمارگر در مزارع گندم

 پنجا استفاده از ب تنوع جدايه ها ها، سازي و شناسايي جدايه پس از كشت، خالص. آوري گرديد مزارع مناطق مختلف جمع

ميانگين تعداد آلل در هر . گرديدتكثيرها  در جدايه آلل 22ريزماهواره  آغازگرهاياز . ريزماهواره انجام گرديد آغازگر جفت
رسم  بر اساس دندروگرام. بودند 154/0و ميانگين  166/0تا  138/0تنوع ژنتيكي جمعيتها داراي دامنه . مي باشد 4/4جايگاه 

نتايج تجزيه  .قرار گرفتند گروه 18ها در  درصد، جدايه 54/0در سطح تشابه  و ضريب دايس، UPGMAش شده براساس رو
مناطق بين جمعيتها از درصد آن به  2و تنها  جمعيتها دروندرصد از تنوع ژنتيكي در  98واريانس مولكولي نشان داد كه 

شباهت . ق مختلف شباهت ژنتيكي بالايي وجود داشتها از مناط بنابراين بين جدايه. مختلف جغرافيايي اختصاص دارد
  .داد مختلف نسبت عوامل اثر در ژنوتيپ يا ژن مهاجرت ژنتيكي بالا را مي توان به

  گندم، Septoria tritici ،SSRتنوع ژنتيكي، : واژه هاي كليدي

  k.nourollahi@ilam.ac.ir: پست الكترونيكي،  09186396733: تلفن ،نويسنده مسئول

 همقدم
 Septoria tritici با نام انگليسي گندم سپتوريوز برگ

blotch (STB)  گندم كشت  بيماريهاي مهم مناطقيكي از
بيماري در فرم جنسي  عاملقارچ ، در دنياست

Mycosphaerella graminicola (Fückel) J. Schröt in 

Cohn فرم غير جنسي در و Zymoseptoria tritici 

(Desm.) Quaedvlieg et al., 2011)  ناميده مي شود 
فرم جنسي قارچ اولين بار توسط  ).39و  12، 11(

، )33( در نيوزلند شناسايي شد 1972در سال ساندرسون 
آمريكا  ،سپس از كشورهاي استراليا، برزيل، هلند، انگليس

ميزان خسارت  .)14 و 11( و كانادا  گزارش گرديد

طوبت نسبي با ر شرايط مناسبدر  حاصل از اين بيماري
 30از  سانتي گراددرجه  22و دماي بهينه  )درصد 85(بالا 
 درصد در ارقام حساس گندم گزارش شده است 70تا 

اين بيماري براي اولين بار توسط دسمازيرس . )17و  11(
از فرانسه و پس از آن از ساير نقاط دنيا گزارش ) 9(

 اين بيماري در ايران اولين بار توسط پتراك و. گرديد
از ) 40(شريف و ارشاد  توسط  و بعد) 33(اسفندياري 

تغيير  ).42(شده است  مناطق گندم خيز كشور گزارش
 استفاده از  افزايش ،تراكم بالاي بذر ،كشت الگوي
و كشت تك محصولي با تعداد محدودي از ه تزا هايكود
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با  ).5( ارقام گندم باعث افزايش شيوع بيماري مي گردد
، تناوب ارقام مقاوم ت تلفيقي شاملمديرياستفاده از 

زراعي، كاربرد مناسب كودها و قارچ كشها و تراكم 
 مي باشددر كاهش خسارت بيماري مؤثر  مناسب بذر

قارچ عامل  جمعيتهايآگاهي از تنوع ژنتيكي  ).36(
در و وضعيت توليد مثل جنسي و غير جنسي آن بيماري 
ت پايدار روشهاي مديريبهبود  در ي قارچجمعيتهاداخل 

اصلاح و انتخاب ارقام مقاوم، از اهميت براي اين بيماري 
استفاده از نشانگرهاي  ).38و  24( زيادي برخوردار است

 مولكولي براي مطالعه جمعيت قارچهاي بيمارگر گياهي
همچنين  و بيمارگرها ارتباط فيلوژنتيكي ،مختلف

، 16، 8، 6( به افزايش است رو مطالعات ژنتيك جمعيت
با استفاده از  S. triticiتنوع ژنتيكي  .)26و  23، 20 ،18

در ) 26( و ساير نشانگرها )35و  RAPD )34نشانگر 
ساير نقاط جهان بررسي شده است، ولي گزارش در زمينه 

تنوع  .در ايران محدود است چتنوع ژنتيكي اين قار
با تعداد جدايه  M. graminicolaقارچ ژنتيكي جمعيتهاي 
نشانگرهاي مختلفي مورد مطالعه قرار  هاي مختلف و

در اين زمينه  .)44و  38، 35، 34، 25، 19، 6(گرفته است 
  قارچ كنزاس براي مطالعه تنوع ژنتيكي جمعيتهاي

M. graminicola بزرك و  ،در سطوح مختلف كوچك
مديني و ). 15( استفاده شد AFLPايالتي از نشانگرهاي 

وع ژنتيكي جدايه براي تن AFLPاز نشانگر ) 27( حمزه
از تونس، الجزاير و كانادا استفاده  M. graminicolaهاي  

نمودند و تنوع ژنتكي بالايي را در اين مناطق گزارش 
مطالعات قبلي نشان داده كه نمونه هاي . كرده اند

جغرافيايي كوچك  اندازهدر  M. graminicolaجمعيتهاي 
 ده انددر يك مزرعه با تنوع ژنتيكي بالايي همراه بو

با بررسي ساختار  )14( جورجنز و همكاران). 22،21(
در ايران،  M. graminicolaي قارچ جمعيتهاژنتيكي 

، آرژانتين و استراليا گزارش نمودند كه فلسطين اشغالي
بيشترين تنوع  فلسطين اشغاليآوري شده از  جمعيت جمع

را داشت اما جمعيتي كه از منطقه دزفول در استان  ژنتيكي
آوري شده بودند كمترين تنوع  ستان ايران جمعخوز

ي مشابه در هاپلوتيپهارا داشت و  26/0معادل  ژنتيكي
 )18( كميجاني و همكاران .داخل جمعيت فوق زياد بود

نيز به منظور بررسي تنوع ژنتيكي و تعيين ميزان نزديكي 
جدايه  58هاي قارچ عامل بيماري در ايران،  ژنتيكي جدايه

، rep-PCRكشور را با استفاده از نشانگر  استان هفتاز 
 50جدايه بيش از  56مطالعه كردند و نشان دادند كه 

از نظر ژنتيكي از همديگر متفاوت بودند و اغلب  درصد
هايي كه با همديگر مشابه بودند از يك منطقه  جدايه

جدايه از  221 )1( و همكاران ابرين بنا .جغرافيايي بودند
ژنگاه و  AFLPبا استفاده از نشانگر استان كشور را  پنج

با توجه به اهميت زياد و  .ندتيپ آميزشي بررسي كرد
ي مختلف اتخاذ استانهاخسارت زا بودن اين بيماري در 

دانسته  راهبردهاي مناسب براي مديريت بيماري ضروري
عامل بيماري سپتوريوز غلات در طول فصل  .ستاشده 

بالا باعث كاهش  رشد و در مناطق با ميزان بارندگي
به علت . شود درصد مي 40تا  30عملكرد به ميزان 

و در  كشور در مناطق جنوبمناسب  هواييشرايط آب و 
خسارت بسيار  استان ايلام، مهران و دهلران شهرستانهاي

درصد گزارش شده  30بالا و در بعضي از مزارع بالاتر از 
با توجه به سطح زير كشت بالاي گندم و كشت . است

، ين مناطق و وجود كانونهاي آلودگياصلي گندم در ا
 100تا  هواييگاهي ميزان خسارت بسته به شرايط آب و 

رسد كه از لحاظ اقتصادي خسارت جبران  هم مي درصد
آن استان و كشور  به دنبالناپذيري به كشاورزان منطقه و 

هدف از انجام اين مطالعه بررسي ساختار  .گردد وارد مي
نشانگر با  M. graminicolaنوع جمعيت قارچ ژنتيكي و ت
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مناطق در   Simple Sequence Repeats (SSR)مولكولي
رد ميزان مو كه اطلاعات مفيدي را در است نمونه برداري

 و دهدمي دستبه تغييرپذيري بيمارگر عامل بيماري 
 ه بيماري دراطلاعاتي در اصلاح ارقام مقاوم بچنين 

  .كندميد گندم كمك جهت افزايش پايدار عملكر

  مواد و روشها
ضمن بازديد  1390بهار در اين بررسي در  :نمونه برداري

شهرستانهاي مهران  گندم شيوع بيماري از مزارعاز مناطق 
گياهاني كه داراي علائم آلودگي  از ،استان ايلامو دهلران 

نكروتيك و وجود  ،ي كلروتيكزخمها به صورت
 به صورتبوده  رگهابپيكنيدهاي سياه رنگ بر روي 

 .برداري صورت گرفت نمونه و حركت زيگزاگي تصادفي
 ساختار ژنتيكي جمعيتها، نمونه هاي در آناليزتسهيل راي ب

مزارع آلوده از همديگر از  به فاصلهبسته (آمده  به دست
در جمعيتهاي مختلف قرار داده  )كيلومتر 3 متر تا 500

غذي به ي كاپاكتها در هانمونه). 1جدول(شدند 
 4براي جداسازي قارچ در دماي و  هشدآزمايشگاه منتقل 

  .در يخچال نگهداري شدند سانتي گراددرجه 
به  Septoria tritici هاي قارچ  مشخصات جدايه -  1جدول 

  دست آمده از مناطق مختلف نمونه برداري
 شهرستان كد جمعيت  كد جدايه رديف

1 ISO1 P1 دهلران 
2 ISO2  P1 دهلران 
3 ISO3  P1 دهلران 
4 ISO4  P1 دهلران 
5 ISO5  P1 دهلران 
6 ISO6  P1 دهلران 
7 ISO7  P1 دهلران 
8 ISO8  P1 دهلران 
9 ISO9  P2 دهلران 

10 ISO10  P2 دهلران 

11 ISO11  P2 دهلران  

12 ISO12  P2 دهلران  

13 ISO13  P2 دهلران  

14 ISO14  P2 دهلران  

15 ISO15  P2 دهلران  

16 ISO16  P2 هلراند  

17 ISO17  P2  دهلران  
18 ISO18  P2 دهلران  

19 ISO19  P3 مهران  

20 ISO20  P3 مهران  

21 ISO21  P3 مهران  

22 ISO22  P3 مهران  

23 ISO23  P3 مهران  

24 ISO24  P3 مهران  

25 ISO25  P3 مهران  

26 ISO26  P3 مهران  

27 ISO27  P4  مهران  
28 ISO28  P4 مهران  

29 ISO29  P4 مهران  

30 ISO30  P4 مهران  

31 ISO31  P4 مهران  

32 ISO32  P4 مهران  

33 ISO33  P4 مهران  

34 ISO34  P4 مهران  

35 ISO35  P4  مهران  
36 ISO36  P5 مهران  

37 ISO37  P5 مهران  

38 ISO38  P5 مهران  

39 ISO39  P5 مهران  
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40 ISO40  P5 مهران 

41 ISO41  P5 مهران 

42 ISO42  P5 مهران 

43 ISO43  P5 مهران 

44 ISO44  P5 مهران 
  

براي : هانگهداري جدايه ، خالص سازي وجداسازي
جداسازي قارچ عامل بيماري، بعد از ضدعفوني سطحي 

ثانيه و  15درصد به مدت  70قطعات برگ با الكل 
ثانيه،   90درصد به مدت  5/0هيپوكلريت سديم 

شستشوي نمونه ها با آب مقطر سترون و خشك كردن 
ا كاغذ صافي سترون، نمونه ها روي محيط آب آگار آنها ب

ساعت، پيكنيديوسپورها  24تا  16بعد از . كشت گرديدند
گرم آگار در يك 15(درصد 5/1به محيط كشت آب آگار 

گرم آنتي  2/0( YMDAيا محيط كشت ) ليتر آب مقطر
بيوتيك استرپتومايسين، دكستروز، عصاره مالت و عصاره 

گرم آگار و يك ليتر آب  15گرم،  مخمر از هر كدام چهار
هاي حاصل از رشد تك  پرگنه. منتقل گرديدند) مقطر
ها، قارچهاي خالصي بودند كه براي ادامه آزمايش  پرگنه

لوله جدايه ها در براي نگهداري قارچ ، . استفاده شدند
منتقل شدند و  PDAهاي آزمايش حاوي محيط كشت 

نتي گراد در درجه سا 4- 5بعد از رشد كافي در دماي 
  .يخچال نگهداري گرديدند

انجام آزمون براي  :يي در گلخانهبيماريزابررسي آزمون 
خصوصيات ظاهري همه جدايه  آنجائي كهاز  بيماريزايي،

از هر تصادفي  به صورتها مشابه هم بودند ابتدا 
براي  آن جمعيت جمعيت يك جدايه به عنوان نماينده

شش گلدان را از  سپس .ات بيماريزايي انتخاب گرديدباث
آنها رقم فلات در ر گندم  پر كرده و بذون ترخاك س

يكي از اين گلدانها به عنوان شاهد  كشت داده شد

 باگياهان  ،رشدهفته  3پس از . گرديدانتخاب 
اسپور دريك ميلي  1×106سوسپانسيون اسپور به غلظت 

پاش دستي اسپورپاشي  و با آبجدايه هاي نماينده از ليتر 
-يك شبانه به مدت گلدانهابراي حفظ رطوبت،  .ديدندگر

بعد از ايجاد علائم . ندبا كيسه نايلوني پوشانده شدروز 
 .گرديدجداسازي و شناسايي  مجدداًعامل ايجاد بيماري 

  .گرديدشاهد با آب مقطر سترون محلول پاشي  گلدان

آوردن ميسليوم جهت  به دست براي :DNAاستخراج 
هاي تكثير شده در محيط كشت  گنهاز پر DNAاستخراج 
YMDA ها  هاستفاده شد كه با استفاده از اسكالپل اين پرگن

ي سترون ويالهااز محيط كشت جدا شده و درون 
درجه سانتي گراد  -20در دماي گرديده و آوري  جمع

جهت  .ندجهت انجام آزمايشات مولكولي نگهداري شد
 لدويل و دوي CTABقارچ از روش   DNAاستخراج 

در ابتدا بافر تجزيه  ..استفاده شد با اندكي تغييرات )10(
 EDTA (20mM)  ،Tris-HCL حاوي تركيبات

(100mM)،CTAB (2%) ،  (2-mercaptoethanol 

(0.2%) ،NaCl(1.4M) بافر تجزيه با توده . تهيه شد
، مخلوط حاصل به مدت شدمخلوط  جدايه ها ميسليومي

در حمام آب  گراد سانتيدرجه  65دقيقه در دماي  30
 - محلول كلروفرم. ندقرارداده شد (Ban mary) گرم

به مخلوط اضافه گرديد و  24:1الكل به نسبت  ايزوآميل
. دقيقه انجام گرفت 20دور به مدت  12000سانتريفيوژ با 

 20با غلظت نهايي  RNaseفاز رويي را برداشته، آنزيم
به  گراد سانتيدرجه  37گرم در دماي  ميكروليتر در ميلي

بعد از اين مرحله، . به آن اضافه گرديددقيقه  30مدت 
به  ويالهاالكل مطابق بالا اضافه شد و  ايزوآميل -كلروفرم

به فاز . دور سانتريفيوژ شدند 12000دقيقه با  10مدت 
رويي شفاف، سديم استات و ايزوپروپانول سرد اضافه 

 12000دقيقه با سرعت  10گرديد و نمونه ها به مدت 
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به فاز رويي دور ريخته، . دور در دقيقه سانتريفيوژ شدند
درصد جهت  70نشين شده الكل اتانول  رسوب ته

و دور  بعد از سانتريفيوژ كوتاه. شستشو اضافه گرديد
دقيقه در  30حاصل به مدت  DNAريختن الكل، رسوب 

 50هواي آزاد قرار داده شد، پس از خشك شدن 
استخراج  DNA. اضافه گرديدبه آن  TEميكروليتر بافر 

درجه  -20دماي در  TEبافر شده قارچ درويالهاي حاوي 
كميت براي اطمينان از  .نگهداري شدندمراحل بعد  براي

درصد  8/0 از ژل آگارز استخراج شده، DNAكيفيت و 
  .استفاده شد

به  Septoria triticiهاي  بررسي تنوع ژنتيكي جدايه
جفت پنج  از ين منظوربراي ا:  SSR كمك نشانگرهاي

استفاده  Septoria triticiبراي  )SSR(آغازگر ريزماهواره 
اي پليمراز  زنجيره سپس واكنش). 2جدول( )29( گرديد

(PCR)  با  جداگانه به صورت هاآغازگراز با استفاده
DNA ترموسايكلر با دستگاه هاژنومي جدايه 

Analytikjena   مدلMonoblock 60 و جداگانه به طور 
حجم واكنش  .انجام شدميكروليتر 25حجم واكنش  در

 MgCL2ميكروليتر،  5/2به مقدار  10X PCRبافر : شامل

(50mM)   ميكروليتر،  5/1به مقدارdNTP (10mM)  به
 ,Forward(ميكروليتر، از هر جفت آغازگر  9/0مقدار 

Reverse( ميكروليتر،  1، هر كدام به مقدارTaq DNA 

polymerase (250 unit)  از  ميكروليتر 2/0به مقدار
ميكروليتر،  5/2ژنوم به مقدار  DNA، شركت سيناكلون

ميكروليتر در يك برنامه حرارتي  4/15آب مقطر سترون 
واسرشت  :زير انجام شد به صورتچرخه  40شامل 

دقيقه،  3درجه سانتي گراد به مدت 95در  سازي اوليه
دت يك به م سانتي گراددرجه  94واسرشت سازي در 

- 59آغازگرها در دماي بين  هيبريد شدن دقيقه، اتصال و
درجه  72در سنتز دقيقه، 1به مدت  سانتي گراددرجه  51

درجه به  72نهايي سنتز دقيقه،   2به مدت  سانتي گراد
 پنجمقدار  PCRدقيقه، براي مشاهده محصول   7مدت 

 60-50به مدت  درصد 5/1ميكروليتر از آن در ژل آگارز 
 DNAالكتروفورز گرديد تا باندهاي   90ه در ولتاژ دقيق

 Safe stain آميزي ژل از محلول براي رنگ. پديدار شوند
سي سي  100ميكروليتر در  3در زمان تهيه ژل به مقدار 
 DNAبراي مشاهده باندهاي . محلول آگارز استفاده شد

  .استفاده شد Intasمدل  Gel Documentationاز دستگاه 

به منظور تعيين ميزان تشابه  :ها ليل دادهتجزيه و تح
 ژلها ابتدا باندهاي واضح در تصاوير S. triticiهاي  جدايه

و يا ) يك( حضور باند براساسها  داده .مشخص شدند
. ندگرديد Excelوارد نرم افزار  )صفر( عدم حضور باند

ها با استفاده از ضريب  ماتريس تشابه بين جفت جدايه
 UPGMAها با روش  داده اي يه خوشهدايس و تجزتشابه 

  NTsys ver. 2.02با نرم افزار Neighbor joiningو 
ي جمعيتهابررسي تنوع ژنتيكي  .)37( محاسبه گرديد

ها با استفاده از نرم  تجزيه واريانس مولكولي دادهو قارچ 
انجام شد، اجزاي  )Gen Alex ver.6.501 )30افزار 

آنها در تنوع كل  واريانس محاسبه و سهم هر يك از
با استفاده از  جمعيتهافاصله ژنتيكي بين  .گرديدتعيين 

محاسبه و بدين ترتيب ماتريس فاصله ) 28( يضريب ن
، ميانگين تنوع ژني. تهيه شد جمعيتهازوج ژنتيكي بين 

  ميزان چندشكلي، ميانگين تعداد آللضريب شانون، 
ژني،  مشاهده شده ومتوسط تعداد آلل مؤثر در هر جايگاه

 به دست Gen Alex ver.6.501با استفاده از نرم افزار 
 Fstاز ) Nm(و ميزان جريان ژني  Gstميانگين . آمد

با استفاده از نرم  Nm = 0.25 (1- Fst) Fstمطابق فرمول
 به دست براي. انجام گرفت )POP GENE )43افزار 

از نمودار تجزيه به مختصات اصلي جدايه ها آوردن 
  .استفاده گرديد )DARwin )32افزار نرم
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  نتايج و بحث
مزارع مختلف از  S. triticiجدايه  44در اين بررسي 

، ندجداسازي و خالص شدشهرستانهاي مهران و دهلران 
بودند و كارهاي  S. tritici متعلق به گونه گيكه هم

   .مولكولي براساس اين گونه انجام گرفت

ه صورت ها ب يكنيديوم:  S. triticiمشخصات قارچ 
روي اي روشن بوده كه در  كروي شكل و به رنگ قهوه 

ميكرومتر  210-160آنها  شده و اندازه تشكيل لكه ها
اي، مستقيم  رنگ، استوانه پيكنيديوسپورها بي. باشدمي

 سر دوگاهي با خميدگيهاي نامنظم، اغلب با سه بند و با 
. ميكرومتر بود 32-15 × 4-2گرد بوده و اندازه آنها 

هاي  رشته به صورتت شرايط مرطوب اين اسپورها تح
  .ندوش صورتي رنگ از دهانه پيكنيديوم خارج مي

زني قارچ  در اين آزمون پس از مايه: ييبيماريزاآزمون 
 4عامل بيماري بر روي گياه گندم علائم بيماري بعد از 

هاي كوچك نامنظم به رنگ  ابتدا به صورت لكه هفته
 به وسيلهها  لكه. شدنداهر اي مايل به قرمز ظ قهوه

. يابند طولي توسعه مي به صورترگبرگها محدود شده و 
كنند، از مركز تغيير رنگ  ها پيشرفت مي به تدريج كه لكه

شوند و به مرور تمام سطح برگ را  داده و خاكستري مي
در ) پيكنيديومها(سياه ريز نقاط گيرند و در نهايت  فرا مي

در اغلب موارد زردي و  .شوند ها ظاهر مي روي لكه
يي كه علائم قسمتهااز  .افتد خشكيدگي برگ نيز اتفاق مي

بيماري مشاهده شد قارچ مورد نظر مجدداً جداسازي 
 .گرديد

تنوع : ي مورد بررسيجمعيتها بررسي تنوع ژنتيكي
جفت  پنجبا استفاده از   S. triticiهاي ژنتيكي جدايه

 تعداد كل. رفتنشانگر ريزماهواره مورد بررسي قرار گ
حاصل  DNAباندهاي . ندبود آلل 22ي مشاهده شده آللها

 )1(شكلبه عنوان نمونه در   ST1E7 از تكثير آغازگر
بيشترين آلل را  آلل ششبا  ST1E7لوكوس . آمده است

  ).3جدول (ها داشت  گر ي توليدي آغازآللها در ميان

  
  )Septoria tritici)29 هاي ده براي مطالعه جدايهمورد استفا SSRsمشخصات و توالي آغازگرهاي  -2جدول 

Primer sequences (5´-3´) Reported repeat 
Motif 

Primer 

F- CTCTCTCCCGTGCTGTGTTT
R- CAGACCACCTGCACAGCAT 

(GGC)7/(GGT)2 ST1A2 

F- GGTTCGATGGAGAGATTT
R- TCACCTCCTCATCGCAGA 

(CCG)7 ST1A4 

F- AGGCGAGAAACTTGCTTGCAG
R- AATGAACGTCCCATGGACGTG 

(AGCGG)4 ST2C10 

F- GATCTCGAGCAGGGCGGAAGT
R- TCACACGCTGGTCTGTGAATC 

(CGG)5 ST1E7 

F- TTGAAGTGGCATCCTCCATT
R- AACTCGGCTGGTGGAACA 

(AC)22 ST1D7 

   

در كل ژنگاهها برابر ) همرديف ژن(ميانگين تعداد آلل 
تا  6/0ين ميانگين تعداد آلل براي هر آغازگر ب. است 4/4
متفاوت بود به طوري كه ميانگين تعداد آلل براي  2/1

برابر  ST1E7و براي آغازگر  6/0برابر  ST2C10آغازگر 
هاي مورد استفاده  در اين مطالعه تمام نشانگر. بود 2/1

از طرف ديگر  شكلي مناسب از خود نشان داده است چند
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و  تفاوت در نمونه قارچي، تعداد جدايه، تعداد نشانگر
نوع نشانگر از جمله عواملي هستند كه در تعداد باند و 

  .آلل مشاهده شده اثر دارند

  

  

  

  
قارچ  ISO6,1,17,4,19,16,12,20,22,3,34,31,22,35,44در بين جدايه هاي  ST1E7حاصل از تكثير آغازگر DNAباندهاي  -1 شكل

S. tritici ) اعداد درج شده در بالا نشان دهنده جدايه ها وM  انگر استاندارد نشbp 100(  
  
  

  هاي مورد استفاده مشخصات نشانگر -3جدول 
  نسبت چندگانه مؤثر تعداد آلل تكثير شده اندازه آلل آغازگر

ST1A2 875-180 5 5  
ST1A4 500-125 4 4  
ST2C10 175-120 3 3  
ST1E7 525-110 6 6  
ST1D7 1250-112 4 4  
  4/4 4/4 - ميانگين

  

  
  

  S. triticiنس ژنتيكي جمعيتهايتجزيه واريا -4جدول 
واريانس داخل و   خطاي استاندارد ميانگين مربعات مجموع مربعات درجه آزادي  منبع تغييرات

  بين جمعيت
  سطح احتمال

  021/0  %2  060/0 320/3 282/13 4  تنوع بين جمعيتها
    %98  789/2 789/2 764/108 39  تنوع درون جمعيتها

    %100  849/2  045/122 43 كل
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 S. triticiاطلاعات به دست آمده در جمعيتهاي  -5جدول

  درصد چندشكلي  Na Ne I H اندازه جمعيت  جمعيت
1  8 455/1 219/1 271/0  160/0  73/72  
2  9 364/1 212/1 249/0  149/0  18/68  
3  9 091/1 215/1 222/0  138/0  55/54  
4  9 455/1 241/1 274/0  166/0  73/72  
5  9 364/1 238/1 259/0  158/0  18/68  
  27/67  154/0  255/0 225/1 345/1 44  كل

  

  S. triticiفاصله ژنتيكي به دست آمده از داده هاي ماتريس ني در جمعيتهاي  -6جدول 
  5 4 3 2 1 جمعيت

1 * 987/0 977/0 989/0  988/0  

2 010/0 * 981/0 988/0  987/0  

3 018/0 012/0 * 988/0  982/0  

4 013/0 012/0 019/0 * 990/0  
5 012/0 011/0 024/0 013/0  *  

  نشان دهنده فاصله ژنتيكي است* قسمت پايين           نشان دهنده شباهت ژنتيكي است* قسمت بالاي                           
  

  ميزان جريان ژني در  جايگاههاي مورد مطالعه -7جدول 
  Ht Hs Gst  Nm تعداد جدايه ها  جايگاه

1 44 498/0 440/0 116/0  795/3  
2 44 084/0 079/0 069/0  666/6  
3 44 432/0 361/0 164/0  532/2  
4 44 375/0 361/0 036/0  306/13  
5 44 499/0 495/0 007/0  656/62  
6 44 166/0 162/0 025/0  048/19  
7 44 084/0 079/0 069/0  666/6  
8 44 124/0 108/0 127/0  437/3  
9 44 295/0 261/0 117/0  742/3  

10 44 451/0 396/0 122/0  582/3  
11 44 299/0 252/0 155/0  708/3  
12 44 415/0 371/0 106/0  200/4  
13 44 171/0 154/0 099/0  519/4  
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14 44 266/0 261/0 020/0  757/23  
15 44 043/0 039/0 090/0  000/5  
16 44 292/0 246/0 155/0  717/2  
17 44 171/0 154/0 099/0  519/4  
18 44 090/0 083/0 074/0  186/6  
19 44 134/0 114/0 145/0  935/2  
20 44 239/0 203/0 149/0  840/2  
21 44 292/0 207/0 290/0  220/1  
22 44 129/0 122/0 050/0  470/9  

  1139/4  1084/0 2252/0 2526/0 -  ميانگين
     Nm  =              ميزان جريان ژنيGst  =ميزان تمايز ژنتيكي  

  

 

  و ضريب تشابه دايس UPGMA در پنج نشانگر باروش  S. triticiدندروگرام تشابه جدايه هاي - 2شكل 
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 UPGMA براساس S. triticiگروه بندي جمعيتهاي  -3شكل

  

  
  Neighbor joining  با روش    S. triticiدندروگرام تشابه جدايه هاي -4شكل 
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  S. triticiهاي  نمودار دو بعدي تجزيه به مختصات اصلي پراكنش جدايه -5شكل 

  هاي حاصل از تجزيه به مختصات اصلي درصد تبيين واريانس ژنتيكي توسط مؤلفه -  8ول جد

  درصد تجمعي درصد تبيين محور
 49/26 49/26 مؤلفه اول
 95/49 46/23 مؤلفه دوم
 06/67 11/17 مؤلفه سوم

  

 1250تا  110بين  هادر اين نشانگر هادامنه اندازه باند
محدوده بيشتري  ST1D7كه آغازگر  جفت باز متغير بود

تعداد آلل تكثير شده و نسبت چند بيشترين . را تكثير كرد
هايي كه  نشانگر. بودST1E7 مربوط به نشانگر گانه مؤثر 

تعداد آلل و شاخص نشانگر بالاتري دارند، تفكيك بهتري 

توان  مي اين رو دهند، از انجام مي جمعيتهادر درون و بين 
و   S. triticiهاي جدايهدر ساير مطالعات مربوط به 

نسبت . استفاده كرداز آنها  هاي نزديك به اين جنس گونه
شكل  ي ژني چندجايگاههاچندگانه مؤثر كه بيانگر تعداد 

پلاسم است در اين مطالعه براي  موجود در يك ژرم
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 ).3جدول( بود 4/4ميانگين  و  6تا  3بين  SSR هاآغازگر
ي تمام جمعيتها با براشكل   ي چندمكانهادرصد ميانگين 

). 5جدول(درصد متغير بود  68تا  54 و دامنه 86/58
دهنده  نشان عوامل از يكيي شكل ي چندمكانهاوجود 

  . باشد مي هاتنوع در جمعيت

  جمعيتهاي (AMOVA)تجزيه واريانس مولكولي 
S. tritici  : در  جمعيتهاتجزيه واريانس مولكولي براساس

، هامولكولي براي نشانگروع الگوي توزيع تناين مطالعه و 
درصد و واريانس  98واريانس ژنتيكي درون جمعيت 

). 4جدول (درصد بود  دوبرابر با  جمعيتهاژنتيكي بين 
جدايه قارچ  90تنوع ژنتيكي ) 35و  34( هيوز رضوي و

M. graminicola  نقطه مختلف  10جمع آوري شده از
برآورد  441/0يك مزرعه در ايالت ساسكاچوان كانادا را 

آن در  درصد 12تنوع در داخل و  درصد 88نمودند كه 
   .ي نمونه برداري توزيع شده بودمكانهابين 

دهنده تنوع درون  واريانس ژنتيكي درون جمعيت نشان
تنوع درون . باشد هاي مربوط به هر جمعيت مي جدايه

توليد جمعيت به دلايل مختلف از جمله جهش، سيستم 
ي مختلف جمعيتهاتنوع بين . شدبا و جريان ژن مي مثل

 جمعيتهادهد  درصد بود كه نشان ميدو در اينجا برابر با 
تمايز كمتر  .حاظ ژنتيكي بسيار به يكديگر نزديكنداز ل

دهنده اين  نشان جمعيتهابين جمعيت نسبت به داخل 
ها، در  بندي صورت گرفته براي جدايه است كه گروه
ا موفق عمل كرده ها بر اساس شباهت آنه تفكيك جدايه

اند، اما بين  از افراد متفاوتي تشكيل شده جمعيتهااست و 
داري وجود  تنوع كم و در عين حال معني جمعيتهااين 
بيشترين تنوع درون جمعيت مربوط به جمعيت . دارد
همچنين تنوع درون . درصد بود 22/24با  ،چهار

، 87/21به ترتيب برابر  پنجو  سه، دو، يكي جمعيتها
  .درصد به دست آمد 22/22و  22/18، 22/22

براي  SSRاطلاعات تنوع ژنتيكي جايگاههاي 
ي آللها ، تعدادآللها بالا بودن تعداد : S. triticiجمعيتهاي 

دهنده  شاخص تنوع شانون نشانناخودپروري و مؤثر، 
جمعيت چهار بيشترين ضريب . باشد تر مي شكلي بالا چند

از . شانون را دارد كمترين ضريب سهشانون و جمعيت 
تنوع ژنتيكي بالاتري چهار جمعيت توان گفت  اين رو مي

نشان  جمعيت نسبت به بقيه جمعيتها دارد و اين تنوع
نسبت به  جدايه ها بيشتر سازگاريدهنده احتمال 

به خاطر پايين بودن تنوع . استمحيطي شرايط تغيير
شود  نه كه مشاهده ميهمان گو، جمعيتها ژنتيكي بين

ي مؤثر، آللها ، تعدادآللها ايب مربوط به تعدادضر
شكل و شاخص تنوع  ي چندمكانها، درصد ناخودپروري

ميانگين ). 5جدول (شانون به يكديگر بسيار نزديكند 
  .بود 255/0ضريب شانون محاسبه شده در اينجا برابر با 

  S. triticiفاصله ژنتيكي بين جمعيت و درون جمعيتهاي
  يجمعيتها فاصله ژنتيكي درين بيشتر :مورد بررسي

S. tritici 024/0 مشاهده  پنجو  سهي جمعيتهاكه بين  بود
بوده است كه بين  011/0گرديد و كمترين فاصله ژنتيكي

بيشترين ). 6جدول (ديده شد  پنجو  دوي جمعيتها
ديده  پنجو  چهاراست كه بين  99/0شباهت ژنتيكي

جريان ژني كه اين شباهت بالا نشان دهنده  شود،  مي
ممكن است  جمعيتهادهد كه اين  همچنين نشان مي. است

جريان . مشترك منشأ گرفته باشند كانون آلودگياز يك 
با توجه به فاصله زياد شهرستانها و وجود موا نع  ژني

بذرهاي آلوده  جايي به ممكن است با جا طبيعي جغرافيايي
 در يا و در شهرستانها قارچبقاياي گياهي آلوده به  يا

پراكنش   از طريق مكانيسم به هم جمعيتهاي نزديك
طبيعي قارچ و بذرهاي خود مصرفي كه هرساله 
كشاورزان از بذور توليدي خود براي كشت استفاده 

  .تسهيل شده باشدكنند مي
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در  :ميزان جريان ژني جايگاههاي مورد مطالعه
ي مورد بررسي در اين پژوهش بيشترين جريان جايگاهها
 656/62با مقدار جايگاه شماره پنجط به  ژني مربو

با مقدار  21ژنگاه وكمترين ميزان جريان ژني مربوط به 
محاسبه شد و  113/4بود و متوسط جريان ژني  220/1

بود  108/0متوسط تمايز ژنتيكي در اين تحقيق 
  ).7جدول(

براي : S. tritici هاي قارچ  رسم دندروگرام جدايه
 ضريبهاي مورد بررسي از  جدايهتنوع ژنتيكي بررسي 

در ). 2شكل(استفاده شد  UPGMA روش تشابه دايس و
با در نظر گرفتن خط برش از دندروگرام به دست آمده،  

. گرفتندگروه قرار  18 درها  ، جدايه54/0ضريب تشابه 
گروه تك عضوي، يك گروه  هفتشامل  گروههااين 

 چهارعضوي، يك گروه  ششعضوي، يك گروه 10
عضوي  دو عضوي و پنج گروه سهعضوي، دو گروه 

بيشتر ژنتيكي كه اين گروهها نشان دهنده تنوع است 
مي باشد كه  جمعيتهامختلف مربوط به درون  يجدايه ها

 تأييدرا مورد  ژنتيكيآناليز واريانس مولكولي اين تنوع 
عدم ارتباط بين جدايه و منشاء جغرافيايي . قرار مي دهد

از غلبه جريان ژني بر تأثيرات رانش  تواند ناشي مي
جلوگيري از تفكيك و تمايز محدود به يك  ژنتيكي و

به عبارت ديگر، مهاجرت . باشد جمعيتهامنطقه بين 
و  جمعيتهابين زير ژنوتيپهاها و اختلاط مداوم  جدايه

تبادل ژنتيكي فراوان تفكيك و تمايز محدود به يك منطقه 
ها نشان مي دهد كه  مقايسه ).41( دهد را كاهش مي

دندروگرام در بعضي موارد با پراكنش جغرافيايي تطابق 
 ءندارد، به عبارت ديگر قرار گرفتن جدايه ها با منشا

جغرافيايي متفاوت در يك گروه نتايج مشخصي را بيان 
نمي كند و تطابق مشخصي بين تنوع ژنتيكي و تنوع 

فت كه جغرافيايي را نشان نمي دهد و مي توان نتيجه گر

آوردن تنوع ژنتيكي  به وجودجدايي جغرافيايي تنها عامل 
نمي باشد و عواملي مانند جريان ژني از طريق نقل و 
انتقال زادمايه قارچ از يك نقطه به نقطه ديگر ميتواند 

با استفاده از تعداد زياد ، شود جدايه هاباعث پراكنش 
ن اي قرار دارد شايد بتوا نمونه كه در منطقه گسترده

ارتباطي بين مناطق جغرافيايي و خوشه بندي مشاهده 
   .كرد

رسم دندروگرام جمعيتها دو گروه مشخص شده اما در 
چهار از شهرستان يك گروه شامل جمعيتهاي پنج و 

از و گروه ديگر شامل جمعيتهاي يك، دو و سه،  مهران
جمعيت شماره يك اندك تفاوتي با شهرستان دهلران كه 
نتايج حاكي از اين ). 3شكل(ه دارد جمعيتهاي دو و س

دندروگرام نشان دهنده تنوع ژنتيكي كمتر ميان 
جمعيتهاست و واريانس ژنتيكي بين جمعيتها را مورد 

  .قرار مي دهد تأييد

 :ها بر اساس اتصال مجاور رسم دندروگرام جدايه
اي  دندروگرام حاصل از گروه بندي خوشههمچنين 

بر  SSRتفاده از نشانگر هاي مورد مطالعه با اس جدايه
اتصال نزديكترين اساس ضريب تشابه دايس و روش 

ارتباط بهتر براي نشان دادن  )Neighbor joining( مجاور
 2 ها در فاصله جدايه. ها ترسيم گرديد ژنتيكي بين جدايه

با در نظر گرفتن خط برش ). 4شكل( شتندقرار دا 20تا 
كه اين  گروه تشخيص داده شد 12، 50/7 در فاصله

دندروگرام همانند دندروگرام فوق پراكنش جدايه ها را 
  .هاي مختلف نشان مي دهدهدر گرو

بر  S. triticiهاي  تجزيه به مختصات اصلي در جدايه
براي بررسي تنوع آللي در  :SSRاساس نشانگر 

هاي مورد مطالعه، از تجزيه به مختصات اصلي در  جدايه
تجزيه به . شد اي انجام جهت تكميل تجزيه خوشه
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مختصات اصلي روش آماري چند متغيره مشابه با تجزيه 
هاي كمي است كه  هاي اصلي در مورد داده به مؤلفه

كاربرد زيادي در تنوع ژنتيكي دارد در اين روش براي 
ها به  بعدي پراكنش جدايه نمايش نمودار دوبعدي و سه

ه ها بر اساس تجزيه ب نمودار پراكنش جدايه. رود كار مي
به  )5(نحوه پراكنش آن در شكل ومختصات اصلي 

نمودار دو بعدي . آورده شده استصورت دو بعدي 
مربوط  يها جدايهنشان مي دهد كه پراكندگي زيادي در 

وجود داشته و جدايه ها در هر چهار ناحيه  به جمعيتها
 آمده از گروه به دست نتايج ،پراكنده شده اندنمودار 

آمده از  تجزيه  به دست ا نتايجبندي تا حدود زيادي ب
   .ردخوشه اي مطابقت دا

هاي اصلي اول،  دهد كه محور نتايج اين نمودار نشان مي
درصد و  11/17و 46/23و  49/26دوم و سوم به ترتيب 

واريانس  درصد 06/67 تقريباً سه محوراين در مجموع 
اين تبيين ). 8جدول ( كل داده ها را توجيه نموده اند

ماهواره  عدم همبستگي بين نشانگرهاي ريزحاكي از 
  .است

مفهوم ژنومي اين عدم همبستگي، پراكنده بودن فواصل 
ي ريز ماهواره در سراسر ژنوم جايگاههاقابل تكثير بين 

آوري  هايي كه از مناطق يكسان جمع اما جدايه. باشد مي
چنين  .اند شده اند نيز به خوبي از يكديگر تفكيك نشده

ماهواره اگر  ود كه تعداد اندكي نشانگر ريزش استنباط مي
پراكنش مناسبي در ژنوم داشته باشند به خوبي در تفكيك 

كنند و همچنين براي  هاي مختلف موفق عمل مي گونه
اي نيز اين نشانگر به خوبي عمل  اختلاف درون گونه

توان گفت عدم پراكندگي مناسب  از اين رو مي .نمايد مي
م يكي از دلايل عدم تفكيك آنها نشانگر بر روي كل ژنو

چندين عامل در تخمين روابط ژنتيكي تأثير . باشد مي
توان تعداد نشانگر مورد استفاده،  دارند كه از بين آنها مي

هاي آناليز شده و ماهيت  ها در ژنوم نمونه توزيع نشانگر
 گيري شده را نام برد مكانيسم تكاملي و واريانس اندازه

)7.(   

 و بحثگيري  نتيجه

ي گندم بيماريهاين مهم ترسپتوريوز برگي يكي از 
باشد، به طوري كه در اروپا در درجه اول اهميت قرار مي

 دارد و خسارت قابل توجهي به محصول وارد مي كند
استفاده از ارقام پا كوتاه و پرمحصول در چند سال  ).39(

اخير در ايران و بسياري از كشورهاي ديگر باعث 
به توجه به اهميت  .)42(يماري شده است گسترش اين ب

محصول گندم، بايد اقدامات صحيح و اصولي براي كنترل 
  .اين بيماري صورت گيرد

ي كنترل اين بيماري استفاده از ارقام راههادر بين همه 
ترين  ترين واقتصادي مقاوم يا متحمل يكي از مطمئن

ي شناساي با. باشد ي مبارزه با سپتوريوز برگي ميروشها
توان به شناسايي ارقام  ي جمعيتي بيمارگر ميگروهها

مقاوم در هر منطقه مبادرت نمود و اين خود مستلزم 
يي و بررسي عكس العمل در بيماريزاي آزمونهاانجام 

بنابراين به منظور انتخاب ارقام ). 4(برابر بيمارگر است
مقاوم به عامل بيماري نياز به آگاهي در مورد ماهيت 

يي، شرايط محيطي بيماريزاي، چگونگي عامل بيمار
ي قارچ جمعيتهايي، تنوع ژنتيكي در بيماريزامناسب براي 

عامل بيماري و احتمال وجود فرم جنسي قارچ در 
آگاهي . باشد ي زندگي عامل بيماري در طبيعت مي چرخه

ي قارچ عامل بيماري جمعيتهااز ميزان تنوع ژنتيكي 
بال بررسي علل و شناسان به دن بيماري  .ضروري است

يي بيمارگرها، بيماريزابر تغيير در  عوامل تأثيرگذار
مطالعه  مكاني و، از نظر زماني بيماريزاي ژنها فراواني
 بيماريزاي مختلف ژنها ولوژي بيمارگرهاي حاملياپيدم
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متخصصين اصلاح نباتات تنوع در  ديگر ازطرفي. هستند
پايداري مقاومت  يي بيمارگر را به دليل تأثير آن بربيماريزا

شكسته شدن مقاومت ارقام و  ميزبان حائز اهميت دانسته
نتايج اين تحقيق  ).31( دهند له نسبت ميئرا به اين مس

 S. triticiهاي  بيانگر وجود تنوع ژنتيكي كم در بين جدايه
و  با توجه به اينكه . باشد جدا شده از گندم مي

دشكلي نشانگرهاي مورد استفاده در اين مطالعه چن
مناسبي را نشان داده اند مي توان از آنها براي مطالعات 
تنوع ژنتيكي در جدايه هاي ديگري از مناطق مختلف 

آمده در  به دست كشور استفاده كرد و با توجه به تنوع
بين جدايه هاي مورد بررسي مي توان از آنها در برنامه 

  هاي اصلاحي استفاده كرد

دندروگرامهاي ترسيم شده فاده از در اين تحقيق با است
براساس نتايج همچنين شناسايي شده،  هاي مختلفيگروه

جدايه هاي  وع ژنتيكي در بينتجزيه واريانس مولكولي تن
يا نواحي جغرافيايي بالا بوده  هر جمعيت مورد بررسي در

 كه علت آنرا شايد بتوان به عوامل مؤثر در تغييرات
توليد مثل  ،شژنتيكي نظير جهش، ريزش ژنتيكي، گزين

 جنسي و غير جنسي در ساختار جمعيت قارچ در اين
ه مي توان از آنها در برنامه هاي ك .نسبت داد مناطق

مي در مجموع باتوجه به نتايج  .اصلاحي استفاده كرد
يك تكنيك مفيد و سودمند  SSRگفت كه تكنيك  توان

هاي قارچي از جمله  درون گونه در بررسي تنوع ژنتيكي
S. tritici در مناطق مختلف جهان مطالعات .. است

مختلفي در اين مورد گزارش شده است و سطوح 
اون و همكاران . اند مختلفي از تنوع ژنتيكي را نشان داده

گيري نه جفت آغازگر ريزماهواره تنوع به كار با) 29(
به  49/0 را M. graminicolaژنتيكي در داخل جمعيت 

ساختار ژنتيكي ) 2(بوكف و همكاران . آوردند دست
جمع آوري شده از  M. graminicolaجمعيت بزرگي از 

مزارع مختلف تونس را مطالعه نمودند و گزارش دادند 
جريان اثر كه اين بيماري داراي تنوع ژنتيكي بالايي در 

) 35و  34( رضوي و هيوز. ژني و نوتركيبي جنسي است
ه آوري شد جمع M. graminicolaجدايه  90تنوع ژنتيكي 

برآورد  441/0از يك مزرعه در ايالت ساكاچوان كانادا را 
آن در  درصد 12تنوع در داخل و  درصد 88نمودند كه 

برداري توزيع شده بود و درجه بالايي  ي نمونهمكانهابين 
گزارش دادند ند كه را مشاهده نمود DNAاز چند شكلي 

انتشار يكنواخت  به دليلكه منبع اوليه بيماري 
 ليندا و همكاران .ا در درون مزرعه استآسكوسپوره

از مناطق،  M. graminicolaجدايه  1098با بررسي  )19(
در سويس، بوته گندم  ي مختلف يكبرگهامزارع و 

ايالتهاي ارگون و تگزاس آمريكا  و فلسطين اشغالي
، 47/0ن تنوع ژنتيكي در سويس دريافتند كه ميانگي

 ن و تگزاس آمريكاي ارگوايالتها و 50/0 فلسطين اشغالي
و  جمعيتهاتنوع در داخل  درصد 77، همچنين بوده 44/0
رضوي و  .توزيع شده بود جمعيتهادر بين  درصد 23

را در   S. triticiوجود فرم جنسي قارچ ) 35و  34(هيوز 
هورن و تحقيقات بعدي و  نموده اندكانادا پيش بيني 

صحت پيش بيني آنها را به اثبات  )13(همكاران 
و فرم جنسي قارچ از ايالت مانيتوبا در كانادا  ندانيدرس

ي جمعيتهاوجود فرم جنسي در داخل . گزارش گرديد
حاصل  ژنها تركيب جديدي ازشود كه قارچ باعث مي

گاهي منجر به  شود،منجر به تنوع ژنتيكي بالايي  شده و
كه از قدرت  يي از بيمارگر مي گرددژنوتيپهاپيدايش 

ق بيشتري برخوردار هستند و مي توانند بيماريزايي و تطاب
به ويژه احتمال . بر مقاومت گياه ميزبان غلبه نمايند

در بيمارگرهايي بيشتر است كه  ژنوتيپهاپيدايش اينگونه 
در چرخه زندگي خود هم به روش جنسي و هم غير 

يا توجه به اينكه  ).25و  24( كنند جنسي تكثير پيدا مي
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تكثير پيدا  يو هم غير جنسروش جنسي اين قارچ هم به 
تشكيل فرم جنسي قارچ در ايران احتمال مي كند و 
لذا احتمال پيدايش پاتوتيپهايي كه قدرت  وجود دارد

يي بيشتري دارند در منطقه زياد است كه اين بيماريزا
. عامل مي تواند باعث شكسته شدن مقاومت ارقام گردد

 باام گندم كنترل بيماري از ارقراي ب مي توان بنابراين
 race non- specific(به نژاد اختصاصي ي مقاوم غير ژنها

resistance( استفاده  ،و يا ارقام داراي چند ژن مقاوم
در توليد مثل جنسي با ايجاد افراد نوتركيب در يك . نمود

در  ،يابد جمعيت، تنوع ژنتيكي آن جمعيت افزايش مي
ويشي با كاهش احتمال سازگاري ر توليد مثل پراجنسي

ها در حالت تصادفي، تنوع در جمعيت كاهش  بين جدايه
در اين حالت احتمال به وجود آمدن افراد با تنوع . يابد مي

در اين تحقيق ميزان ). 3(ژنتيكي جديد بسيار كم است
 Gstتمايز ژنتيكي  بوده وميزان  )Nm )113/4جريان ژني

 Gstبا توجه به كم بودن ميزان  آمد و به دست )108/0(
 .توان گفت تمايز ژنتيكي محدود است مي Nmنسبت به 

هاي تكاملي است كه نقش بسيار  جريان ژني يكي از نيرو
مهمي در تنوع ژنتيكي يك جمعيت دارد، جريان ژني 

از جمعيتي به  ژنها ي طبيعي است كه در طي آنفرآيند
شوند و جمعيتها به سمت  جمعيت ديگر منتقل مي

نتايج نشان داد كه ميزان . نديكنواختي بيشتر پيش مي رو
جريان ژني با ميزان تمايز ژنتيكي رابطه معكوس دارد، 
هنگامي كه جريان ژني بالا باشد، تمايز ژنتيكي در 

، در غياب جريان .گيرد ترين مقدار خود قرار مي پايين
در  آللها ژني، ريزش ژنتيكي باعث تفاوت در فراواني

ردد و باعث گ درون جمعيت  ي ژني خنثيجايگاهها
با  .)25و  24( شود مي جمعيتهاها در  افزايش تمايز جدايه

توان ميزان جريان ژني كه از تمايز  تخمين جريان ژني، مي
 زماني كه. كند را مشخص كرد جلوگيري مي جمعيتها

دهد كه تمايز در  جريان ژني كمتر از يك باشد نشان مي
يك نشان  وجود دارد و جريان ژني بيشتر از جمعيتهاميان 
. دهد رخ مي جمعيتهادهد كه تمايز كمتري در ميان  مي

ي كنترل بيماري روشها ينمهم ترارقام مقاوم يكي از 
ي كنترل روشهاگندم است و براي بررسي  سپتوريوز

وتأثير آنها اطلاعات تنوع ژنتيكي جمعيت بيمارگر بسيار 
افزايش تنوع ژنتيكي در هر . حائز اهميت است مهم و

يمارگر باعث افزايش پتانسيل سازگاري آن جمعيت ب
و ميزبان  جمعيت در مقابل تغييرات شرايط آب و هوايي

و ورود چند جدايه با قدرت تهاجمي بالا به اين  گردد
جمعيت ممكن است باعث ايجاد اپيدمي و شدت بالاي 

 .كنترل بيماري با مشكل مواجه شودشده و بيماري 
اين هاي ار ژنتيكي جمعيتتوان با بررسي ساخت بنابراين مي

ي مقاوم براي ژنها ي مختلفتركيبهابيمارگر، با كاربرد 
اصلاح كنندگان  تا رسيدن به مقاومت پايدار گام برداشت

هايي را كه داراي پتانسيل مقاومت هستند  واريتهبتوانند 
مطابق با تنوع ژنتيكي جمعيت قارچ براي رسيدن به ارقام 

  .ندبا مقاومت پايدار آزمايش كن

  سپاسگزاري
وهشي و ژپمحترم  از همكاري و پشتيباني مالي معاونت 

همچنين از همكاري  ،كميته زيست فناوري دانشگاه ايلام
مهندس مهتاب راد خانم خانم مهندس مونا مداح جلالي، 

و آقاي مهندس سجاد فتاحي كارشناس آزمايشگاه 
بيماريهاي گياهي در كمك به اجراي اين طرح تحقيقاتي 

  .ددر و قدرداني مي گرتشك

  
  منابع
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Study of genetic diversity of Septoria tritici isolates from wheat 
fields in Ilam province using SSR marker 
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Abstract 

Septoria tritici blotch (STB) caused by Septoria tritici is one of the most important 
wheat diseases in Ilam Province. In order to determine genetic diversity of pathogen, 
44 samples were collected from wheat fields of different regions in Ilam province. 
Molecular test was carried out with a set of five pairs of SSR primers after 
purification and identification of isolates. The SSR primers amplified a total 22 
alleles among isolates. The average of allele number was 4.4 per each primer. Genetic 
diversity of the populations ranged from 0.138 to 0.166 with an average of 0.154. 
Cluster analysis based on UPGMA method and Dice coefficient, divided the isolates 
into 18 groups at 0.54% similarity level. Result of AMOVA showed that 98% of 
genetic diversity was within populations and only 2% was between populations from 
different geographical regions. Therefore there is the high genetic similarity between 
isolates from different regions. High genetic similarity can be attributed to emigration 
of gene or genotype as a result of various factors.  

Key words: Genetic Diversity, Septoria tritici, SSR, wheat. 


