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 چكيده
، جدا شده از خوشه گندم با علايم بيماري سوختگي فوزاريومي F. graminearumجدايه متعلق به گونه مركب  37خصوصيات فيلوژنتيكي 

 translation elongation factor 1-alphaهاي اردبيل تعيين شد. بخشي از ژن از مناطق مختلف كشت گندم در دشت مغان، استان

(TEF)،reductase (RED)   وUTP-ammonia ligase (URA)  الگوريتم تحليل امساكي با استفاده از آغازگرهاي اختصاصي تكثير، تعيين توالي و با

دهنده وجود بودند. نتايج فيلوژني نشان F. graminearum sensu strictoمتعلق به  F. graminearumهاي گونه مركب شد. همه سويهتجزيه 

از  .F. graminearum s.sبود. به منظور ارزيابي ساختار ژنتيكي جمعيت قارچ  F. graminearumمركب  هاي گونهن جدايههمگني ژنتيكي در بي

 ها، اي دادهها استفاده شد. تجزيه خوشهجدايه DNAاستفاده شد. پنج آغازگر واجد چندشكلي زياد و تكرارپذيري بالا براي تكثير  ISSRنشانگر 

كرد. نتايج تجزيه واريانس به چهار گروه مجزا تفكيك  %82سطح تشابه ها را در و ضريب تشابه جاكارد انجام و ژنوتيپ UPGMA با استفاده از روش

( بود. شناسايي %3ها )( و كمترين در بين جمعيت97)% .F. graminearum s.sدهنده، بيشترين تنوع ژنتيكي در داخل جمعيت مولكولي نشان

 هاي مديريت بيماري مفيد خواهد بود.، در تعيين روند تكامل بيمارگر و استراتژيFHBاز تنوع ژنتيكي عامل اصلي بيماري فيلوژنتيكي و آگاهي 
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Summary 

Thirty-seven isolates of Fusarium graminearum species complex obtained from wheat heads with Fusarium head blight symptoms 

were selected and used for phylogenetic studies. They were collected from different localities of Moghan plain (Ardebil province, Iran). 

Partial sequences of translation elongation factor 1-alpha (TEF), putative reductase (RED) and UTP-ammonia ligase (URA) genes were 

amplified using specific primers and sequences were analyzed using Maximum Parsimony method. Almost all strains of F. graminearum 

species complex belonged to F. graminearum sensu stricto. The results indicated homogeneity within F. graminearum species complex. 

Inter-simple sequence repeat markers (ISSR) were employed to study the genetic structure of F. graminearum s.s. populations collected from 

five localities in Moghan plain. The ISSR markers were generated by five primers and data analysed using UPGMA method with Jaccard's 

coefficient. Cluster analysis showed that all isolates were divided into four clades with 82% similarity level. The analysis of molecular 

variation indicated that most of the gene diversity (97%) was distributed within populations, whereas 3% of the variation was found among 

populations. Phylogenetic species identification and genetic diversity knowledge of major agent of FHB disease will be useful in defining the 

risk of pathogen evolution as well as benefiting disease management strategies. 
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 مقدمه

ترين محصولات كشاورزي جهت گندم يكي از اصلي

، 1394. در سال شودتامين نياز غذايي در ايران محسوب مي

ميليون هكتار برآورد  7/5سطح برداشت گندم در كشور حدود 

 363شده است. سطح زير كشت گندم در استان اردبيل حدود 

هزار هكتار است كه بيش از صد هزار هكتار از آن مربوط به 

 (.Anonymous 2016دشت مغان است )

هاي مهم گندم، سوختگي فوزاريومي يكي از بيماري

است. بيماري  FHB( يا Fusarium head blightخوشه )

سوختگي خوشه گندم يك بيماري ويرانگر غلات دانه ريز 

درصدي عملكرد  30-70شود كه موجب كاهش محسوب مي

هاي هاي توليد شده از سنبله بيمار، آلوده به زهرابهشده و دانه

( و زرالنون Trichothecenesها )قارچي مهمي مانند تريكوتسين

(Zearalenoneمي ) شود كه براي سلامت انسان و دام بسيار

. اين بيماري در (McMullen et al. 2012)خطرناک هستند 

هاي اردبيل )دشت مغان(، خوزستان، گلستان، ايران، از استان

 Babadoost 1995, Golzar)مازندران و هرمزگان گزارش شده 

1998, Zare & Ershad 1997) و  كه تا به حال خسارت كمي

كيفي قابل توجهي در مزارع گندم بويژه مناطق گلستان، 

 مازندران و دشت مغان به اين محصول وارد نموده است.

هايي از عوامل بيماري سوختگي خوشه متعلق به گونه

 Fusariumجنس فوزاريوم هستند كه در بسياري از كشورها 

graminearum Schwabe species complex  ،F. culmorum 

(W.G. Sm.) Sacc. ،F. sambucinum Fuckel وF. avenaceum 

(Fr.) Sacc. و قارچMicrodochium majus (Wollenw.) Glynn 

& S.G. Edward ،روند عوامل اصلي به شمار مي(Bottalico & 

Perrone 2002, Gilbert & Haber 2013)ترين عامل اين . مهم

 F. graminearum species complex (FGSC)اري در جهان بيم

(O'Donnell et al. 2008, Sella et al. 2014)  و در ايران

 Davari etمعرفي شده است ) F. culmorumو  FGSCهاي قارچ

al. 2013, Sharifi et al. 2016.) 

يلوژنتيكي با توجه به ، مفهوم گونه ف1990در دهه 

ها به طور علمي از هاي ژنتيك مولكولي در خصوص قارچيافته

هاي مورفولوژيكي و سوي محققان مختلف در كنار مفهوم گونه

و  اودونل. (Koufopanou et al. 1997)بيولوژيكي مطرح شد 

 بههاي مربوط ( جدايهO'Donnell et al. 1998همكاران )

Gibberella fujikuroi species complex هاي را با استفاده از جايگاه

  و  β-tub، mitochondrial small subunit (mtSSU) rDNAژني 

 

28S rDNA  ،تجزيه و تحليل فيلوژني نمودند. نتايج اين تحقيق

 ر اين گروه را روشن كرد، ابهامات موجود دبسياري از 

گونه جديد  23گونه تشخيص داده شده،  45كه از  به طوري

ميلادي مفهوم گونه فيلوژنتيكي با  2000بودند. در اوايل دهه 

ها يابي چند جايگاه ژني در قارچپذير شدن استفاده از تواليامكان

هاي اين راستا، بررسي. در (Taylor et al. 2000)تقويت شد 

كه  نيز صورت گرفت، به طوري FGSCمتعددي درخصوص گروه 

اي دهد كه اين گروه گونههاي دهه اخير نشان ميپژوهش

 ,O'Donnell et al. 2004)گونه فيلوژنتيكي است  15متشكل از 

Sarver et al. 2011). هاي اخير ترين يافتهترين و بيشمهم

 multilocusهاي هاي فيلوژنتيكي مبتني بر آزمونمربوط بررسي

genotyping (MLGT) .ها شاملگونه اين است 

F. austroamericanum T. Aoki et al.،F. meridionale T. 

Aoki et al.، F. boothii O'Donnell et al.، 

F. mesoamericanum T. Aoki et al.،F. acaciae-mearnsii 

O'Donnell et al.،F. asiaticum O'Donnell et al. ، 

F. graminearum s. str. Schwabe، F. aethiopicum 

O'Donnell et al.، F. cortaderiae O'Donnell et al.، 

F. gerlachii T. Aoki et al.، F. ussurianum T. Aoki et al.، 
F. vorosii B. Toth et al. ،F. louisianense Gale et al.، 

F. nepalense T. Aoki et al. و F. brasilicum T. Aoki et al. 
 ,Gilbert & Haber 2013, O'Donnell et al. 2008)باشد مي

Sarver et al. 2011, Yang et al. 2008) . براساس بررسي

تنها  F. graminearum sensu strictoقارچ  FGSCفيلوژنتيكي 

هاي مرتبط با اي غالب در ميان ساير گونهعضو اين گروه، گونه

هاي گلستان و مازندران در ايران گندم در استان FHBبيماري 

 (.Sharifi et al. 2016) شناخته شده است

ها توسط در قارچ مطالعه تغييرات ژنتيكي جمعيت

اي را در اختيار تردهنشانگرهاي مولكولي اطلاعات دقيق و گس

محققان قرار داده است. شناخت كافي از انتشار و تنوع ژنتيكي 

يك بيمارگر در درون جمعيت، به عنوان شاخص مهمي از 

تغييرپذيري بيمارگر و احتمالا پايداري نسبي مقاومت گياه در 

تواند اطلاعات مفيدي در راستاي مديريت موفق برابر بيماري مي

 DNAنگاري (. انگشتKeesing et al. 2006رد )بيماري فراهم آو

هاي دقيق و كارآمد در مطالعه تنوع ژنتيكي درون و يكي از روش

 هايتوالي بين ها است. روش مبتني بر تكثير نواحيبين جمعيت

 ISSR (Inter simple sequence repeats)ساده يا  تكرارشونده
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 توالي ي براساس به كارگيريكاربرديكي از نشانگرهاي  

اي پليمراز در واكنش زنجيره آغازگرعنوان  به هاريزماهواره

(PCR )روشباشد. اين منظور تكثير نشانگرهاي چندآللي مي به 

 است  قابليت تكرارپذيري بالا و باساده، سريع و سودمند 

(Muthu Kumar & Sharma 2011 مطالعه تنوع ژنتيكي .)

نشان از تنوع  ISSR براساس نشانگر F. graminearum جمعيت

هاي بررسي شده در كشورهاي اي در جدايهژنتيكي درون گونه

( Mishra et al. 2004( و كانادا )Consolo et al. 2015آرژانتين )

خوبي  ها را بهداشت و توانست جريان ژني درون و بين جمعيت

هاي فيلوژنتيكي مشخص نمايد. اين نشانگر قادر به تفكيك گونه

 است. بر اين اساس، دو گونه فيلوژنتيكي از يكديگر

F. graminearum s.s.  وF. boothii  در درون جمعيت گونه

 (.Gai & Gao 2017تفكيك شد ) FGSCمركب 

اهميت گندم در بين محصولات كشاورزي و خسارت 

 در اين محصول بر FHBمالي و بهداشتي ناشي از بيماري 

 د. بررسي گذارشناسايي عوامل اصلي بيماري صحه مي

  تنوع ژنتيكي عامل اصلي اين بيماري اطلاعات مفيدي در جهت

مشخص شدن ساختار ژنتيكي جمعيت اين بيمارگر در منطقه 

ي هاي مديريت بيمارارايه خواهد كرد. تعيين و تبيين استراتژي

 ها در كشور است. لذا،شناخت از عوامل و پراكنش و عملكرد آن

ه ژنتيكي جمعيت وابسته به گروبررسي فيلوژنتيكي و ساختار 

 باشد.از اولويت و اهميت زيادي برخوردار مي FGSCاي گونه
 

 روش بررسي

 هاجدايه -

هاي به دست آمده از خوشه FGSCجدايه  243از ميان 

جدايه با توجه به توزيع  37 ، تعدادFHBگندم آلوده به بيماري 

رنگ  جغرافيايي و خصوصيات مورفولوژيكي )از جمله شكل و

ها( انتخاب و در تحقيق حاضر مورد استفاده قرار گرفت. پرگنه

كند و آباد، تازهآباد، پارسها از پنج منطقه اصلاندوز، اسلامجدايه

( انتخاب شدند.1سوار واقع در دشت مغان )جدول بيله
 

 آمده از خوشه گندم مورد استفاده در اين مطالعهبه دست  Fusarium graminearum species complexهاي منشاء جغرافيايي جدايه -1جدول 
Table 1. Geographical origin of Fusarium graminearum species complex isolates obtained from wheat heads used in this study 

Isolate code Geographic origin Population area Sample size 

MF1 Aslanduz, Aslanduz, Moghan, Ardabil, Iran  

Aslanduz 6 

MF2 Boran, Aslanduz, Moghan, Ardabil, Iran 

MF3 Boran, Aslanduz, Moghan, Ardabil, Iran 

MF4 Garagabag, Aslanduz, Moghan, Ardabil, Iran 

MF5 Garagabag, Aslanduz, Moghan, Ardabil, Iran 

MF6 Garagabag, Aslanduz, Moghan, Ardabil, Iran 

MF7 Islamabad Jadid, Islamabad, Moghan, Ardabil, Iran 

Islamabad  13 

MF8 Islamabad Jadid, Islamabad, Moghan, Ardabil, Iran 

MF9 Islamabad Jadid, Islamabad, Moghan, Ardabil, Iran 

MF10 Islamabad Jadid, Islamabad, Moghan, Ardabil, Iran 
MF11 Ultan, Islamabad, Moghan, Ardabil, Iran 

MF12 Ultan, Islamabad, Moghan, Ardabil, Iran 

MF13 Ultan, Islamabad, Moghan, Ardabil, Iran 
MF14 Ultan, Islamabad, Moghan, Ardabil, Iran 

MF15 Ultan, Islamabad, Moghan, Ardabil, Iran 

MF16 Shahrak, Islamabad, Moghan, Ardabil, Iran 
MF17 Shahrak, Islamabad, Moghan, Ardabil, Iran 

MF18 Shahrak, Islamabad, Moghan, Ardabil, Iran 

MF19 Shahrak, Islamabad, Moghan, Ardabil, Iran 

MF20 Majidabad, Parsabad, Moghan, Ardabil, Iran 

Parsabad 6 

MF21 Majidabad, Parsabad, Moghan, Ardabil, Iran 

MF22 Majidabad, Parsabad, Moghan, Ardabil, Iran 
MF23 Iranabad, Parsabad, Moghan, Ardabil, Iran 

MF24 Iranabad, Parsabad, Moghan, Ardabil, Iran 

MF25 Parsabad, Parsabad, Moghan, Ardabil, Iran 

MF26 Abbasabad, Tazehkand, Moghan, Ardabil, Iran 

Tazehkand 6 

MF27 Firuzabad, Tazehkand, Moghan, Ardabil, Iran 

MF28 Firuzabad, Tazehkand, Moghan, Ardabil, Iran 

MF29 Firuzabad, Tazehkand, Moghan, Ardabil, Iran 
MF30 Firuzabad, Tazehkand, Moghan, Ardabil, Iran 

MF31 Tazehkand, Tazehkand, Moghan, Ardabil, Iran 

MF32 Jafarabad, Bilehsavar, Moghan, Ardabil, Iran 

Bilehsavar 6 

MF33 Jafarabad, Bilehsavar, Moghan, Ardabil, Iran 

MF34 Jafarabad, Bilehsavar, Moghan, Ardabil, Iran 

MF35 Babak, Bilehsavar, Moghan, Ardabil, Iran 

MF36 Babak, Bilehsavar, Moghan, Ardabil, Iran 

MF37 Bilehsavar, Bilehsavar, Moghan, Ardabil, Iran 
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 هاشناسي جدايهريخت -

هاي انتخابي به روش سازي جدايهپس از خالص

 ها به تشتك پتري حاوي محيط كشتاسپور كردن، جدايهتك

 ,PDA, Merckآگار )-دكستروز-زمينيسترون شده سيب

Germany طبق توصيه شركت سازنده و محيط كشت مصنوعي )

حاوي  SNA  (synthetic nutrient-poor agar)آگاردار ضعيف

، O2H.74MgSOگرم  3KNO ،5/0گرم  4PO2KH ،1يك گرم 

گرم  20و  Sucroseگرم  Glucose ،2/0گرم  KCl ،2/0گرم  5/0

 روز در 10مقطر، انتقال و به مدت  ليتر آبميلي 1000آگار در 

درجه  25( و دماي black lightزير نور نزديك ماوراء بنفش )

 (. شكل پرگنه O'Donnell 1996سلسيوس نگهداري شدند )

  سلولي ارزيابي شدهاي ششيومو طول و عرض ماكروكنيد

(Aoki & O'Donnell 1999.) 

 هاسازي ميسليوم جدايهتكثير و آماده -

ليتر از ميلي 50ليتري داراي ميلي 100 ها در ارلنجدايه

حاوي سترون  YM (yeast medium broth) محيط كشت مايع

2% D-Glucose ،3/0% Malt extract ،3/0% Yeast extract  و

5/0% Peptone( كشت داده شدند ،O'Donnell 1996 ظرف .)

درجه سلسيوس به مدت هفت روز نگهداري و  25ارلن در دماي 

صورت دوراني حركت داده شد. روزانه چهار بار به آرامي به 

ها با استفاده از گاز سترون از محيط كشت جدا، ميسليوم جدايه

سترون دو بار شسته و در شرايط سترون خشك شد.  مقطر با آب

چيني سترون با استفاده  ها در هاونميسليوم خشك شده جدايه

ها به زت مايع تبديل به پودر شد. پودر ميسليوم جدايهاز ا

 DNAليتري منتقل و تا استخراج هاي دو ميليميكروتيوب

 درجه سلسيوس نگهداري شد. -20ريزر ژنومي در ف

 ژنومي DNAجداسازي  -

 گرم از پودر ميسليوم آماده ميلي 100حدود 

 كل به روش DNAشده از هر جدايه براي جداسازي 

CTAB (cetyltrimethyl ammonium bromide)  استفاده 

 . در نهايت به رسوب حاصل، (Huang et al. 2000) شد

 ميكروليتر آب دو بار تقطير سترون  100تا  50قدار م

 ها در دماي، تيوبرسوب در آباضافه و پس از حل شدن 

 شدند. براي ارزيابي  سلسيوس نگهداري درجه -20

در ژل  DNAهر نمونه، مقدار سه ميكروليتر از  DNAكيفيت 

 حاوي اتيديوم برومايد الكتروفوز و ژل زير نور  %1آگارز 

 DNAنفش مشاهده و از لحاظ كيفيت و كميت نسبي ماوراءب

 مورد بررسي قرار گرفت.

 يابيو توالي URAو  TEF ،REDهاي تكثير ژن -

، putative reductase (RED)هاي قسمتي از ژن

translation elongation factor 1-α (TEF) وUTP-ammonia 

ligase (URA)  (2با استفاده از آغازگرهاي اختصاصي )جدول 

. براي تكثير منطقه ژني (O’Donnell et al. 2000)تكثير شدند 

ميكروليتري، از تركيب  30ش هاي مذكور در واكنهر يك از ژن

 8/1با غلظت  X10PCR Buffer ،2MgClسه ميكروليتر 

ميكرومول از  8/0مولار، ميلي 6/0با غلظت  dNTPsمولار، ميلي

ميكروليتر  4/0ژنومي و  DNAنانوگرم  20هر آغازگر، حدود 

Taq DNA polymerase (5 U/µl) ( همه مواد از خريداري

ار تقطير سترون جهت رسانيدن شركت سيناكلون( و آب دو ب

محلول به حجم مورد نظر، برنامه حرارتي مختص هر ژن در 

آمريكا( صورت  Bio-Radدستگاه ترموسايكلر )ساخت شركت 

(. چرخه حرارتي براي تكثير ژنگاه O'Donnell 1996گرفت )

RED  درجه سلسيوس  94شامل واسرشت سازي اوليه در دماي

درجه  94چرخه دمايي  25آن  به مدت دو دقيقه و به دنبال

درجه  58سلسيوس به مدت يك دقيقه، اتصال آغازگرها 

 72سلسيوس به مدت يك دقيقه، توسعه آغازگرها در دماي 

درجه  72درجه سلسيوس به مدت دو دقيقه و توسعه نهايي در 

( و براي Suga et al. 2008سلسيوس به مدت هشت دقيقه )

سازي رنامه حرارتي واسرشتاز ب URAو  TEFهاي تكثير ژنگاه

چرخه  25درجه سلسيوس به مدت شش دقيقه و  94اوليه در 

درجه  56ثانيه،  30درجه سلسيوس به مدت  94دمايي 

درجه سلسيوس به مدت دو  72ثانيه و  30سلسيوس به مدت 

درجه سلسيوس به مدت پنج دقيقه  72دقيقه و توسعه نهايي در 

در ژل آگارز  PCR(. محصول Kristensen et al. 2007انجام شد )

الكتروفورز گرديد تا باندهاي حاصل از واكنش از نظر  5/1%

سازي شده، خالص PCRكيفيت و كميت بررسي شود. محصول 

 يابي شد.تواليكره جنوبي ( Macrogenتوسط شركت ماكروژن )

 ISSRتكثير مناطق  -

هاي اوليه، غلظت مواد شيميايي و پس از آزمايش

هاي نواحي بين تواليحرارتي مورد نياز براي تكثير هاي چرخه

 15تعيين و بهينه گرديد. از ميان ( ISSR) تكرار شونده ساده

پنج آغازگر كه بيشترين تعداد باندهاي چندشكل ، آغازگر

(polymorphic ) و تكرارپذيري را داشتند انتخاب شدند )جدول

ميكروليتر  20براي  PCR(. تركيبات مورد استفاده در آزمون 3

با  X10PCR Buffer ،2MgClمخلوط نهايي شامل دو ميكروليتر 

 8/0مولار، ميلي 4/0با غلظت  dNTPsمولار، ميلي 5/1غلظت 
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ژنومي و دو واحد  DNAنانوگرم  20ميكرومول آغازگر، حدود  

(U) Taq DNA polymerase  توليد شركتAmpliqon  دانمارک

پيشگام( و آب دو بار فناوري خريداري شده از شركت زيست)

تقطير سترون جهت رسانيدن محلول به حجم مورد نظر بود. 

 درجه سلسيوس  94سازي اوليه چرخه حرارتي براي واسرشت

درجه  94چرخه دمايي  33به مدت چهار دقيقه و به دنبال آن 

درجه  48-52ثانيه، اتصال آغازگرها  50سلسيوس به مدت 

درجه  72آغازگرها در دماي  ثانيه، توسعه 45سلسيوس به مدت 

درجه  72سلسيوس به مدت دو دقيقه و توسعه نهايي در 

 .Mishra et al)سلسيوس به مدت شش دقيقه تعيين گرديد 

تيديوم رنگ شده با ا %5/1روي ژل آگارز  PCR. محصول (2004

دو  مدته بولت  85در دستگاه الكتروفورز با ولتاژ برومايد 

. محاسبه وزن مولكولي قطعات تكثير شده ، الكتروفورز شدساعت

-Kplus DNA ladder 100bpنام با استفاده از نشانگر اندازه به 

10Kb (ساخت شركت سيناكلون) توسط  تعيين و ژل الكتروفورز

 .عكسبرداري شداوراءبنفش آشكارساز زير نور مدستگاه 

 

 URAو  TEF ،REDهاي ژني يابي جايگاهغازگرهاي مورد استفاده جهت تكثير و تواليآ -2جدول 
Table 2. Primers used for amplification and sequencing of TEF, RED and URA genes in this study 

Locus 
Gene 

product 

Length of 

PCR 

product a 

Primer Sequence (5'-3') b 
Use 

Reference 
F/RC PCR Sequence 

EF-1α 

translation 

elongation 

factor 1-α 

~650 

EF1 ATGGGTAAGGARGACAAGAC F *  
O’Donnell 

et al. 

(2000) 

EF2 GGARGTACCAGTSATCATG R *  

EF3-N GTAAGGAGGASAAGACTCAC F  * 

EF22T AGGAACCCTTACCGAGCTC R  * 

RED 
putative 

reductase 
~990 

RED1d TCTCAGAAAGACGCATATATG F * * O’Donnell 

et al. 

(2000) 
RED1F CAGAAAGACGCATATATGTTC R * * 

URA 
ammonia 

ligase 
~570 

URA11 GAGTATGCCCGCAACGTCATG F * * O’Donnell 

et al. 

(2004) 
URA16 AATTATCTCATCGAGACATCC R * * 

a base pair (bp) 
b R= A/G; S= C/G 
C F/R= forward/reverse 

 

 ISSRستفاده در واكنش آغازگرهاي مورد ا -3جدول 
Table 3. ISSR primers used in this study 

Primer Sequence 5'-3' SP NSB NPB PPB PIC MI Reference 

UBC825 (AC)8T 500–3000 12 4 33.3 0.12 0.16 (Mishra et al. 2004) 

UBC828 (TG)8A 500–2500 8 5 62.5 0.39 1.22 (Mishra et al. 2004) 

UBC846 (CA)8RT 700–2000 7 6 85.7 0.25 1.29 (Mishra et al. 2004) 

UBC850 (GT)8YC 200–2000 8 8 100.0 0.35 2.8 (Mishra et al. 2004) 

AYS3 (ACCA)4GC 500–3000 10 5 50.0 0.19 0.48 (Albayrak et al. 2016) 
SP: Size of product (bp); NSB: Number of scored band; NPB: Number of polymorphic band; PPB: Percentage of polymorphic band;  
PIC: Polymorphism information contents; MI: Marker index 

SP . ،اندازه باندNSB ،تعداد باندهاي شمارش شده .NPB ،تعداد باندهاي چندشكل .PPB ،درصد باندهاي چندشكل .PICشكلي،ات چند. محتواي اطلاع 

MIمقياس نشانگر . 

 

 هاي فيلوژنتيكيتجزيه داده -

 موتور كمك به شده تكثير هايتوالي هويت تاييد

 BLAST  (Biological Local Alignment Search Tool)جستجوي

 بنديرج ها،سازي تواليآماده از بعد .گرفت قرار بررسي مورد

د. براي انجام ش 7نسخه  MEGAافزار نرم كمك با هاتوالي

و  RED ،TEFنواحي  هايفيلوژنتيكي توالي نحوه ارتباط بررسي

URA زا تعدادي و با يكديگر با مغان هايمربوط به جدايه 

ها، مربوط به ن ژناز تكثير هما آمده تدس هاي معتبر بهتوالي

  ( درختNCBIبانك ژن ) ر د( ثبت شده 4هاي )جدول جدايه

 

افزار نرم از استفاده با فيلوژنتيك فيلوژنتيكي ترسيم شد. درخت

MEGA  امساكي ) تحليل و الگوريتم 7نسخهmaximum 

Parsimonyابتكاري جستجوي از استفاده (، با (heuristic )و 

گرفت  ( صورتTree Bisection Reconnection) TBR گزينه

(Tamura et al. 2013 همچنين، تجزيه فيلوژنتيكي براساس .)

( با Maximum Likelihood) نماييدرست الگوريتم حداكثر

 ( انجام شد Tamura-Neiنئي )-استفاده از روش تامورا

(Tamura & Nei 1993 .)درخت  هاياعتبارسنجي شاخه

ROSTANIH
A



38 

38 

  

 1396(، 1)18 يهانرست... /  Fusarium graminearumفيلوژني و تنوع ژنتيكي گونه مركب و همكاران / شريفي 

 بار 1000و با  Bootstrap Analysisالگوريتم  اب فيلوژنتيكي 

 .گرفت صورت گيرينمونه
 هاي تنوع ژنتيكيتجزيه داده -

  ISSRنگاري هاي حاصل از انگشتامتيازدهي داده

 Excelافزار ( در نرم0( و يا عدم حضور باند )1صورت حضور باند )به 

تشكيل شده  هاي توليد باند از جمله تعداد باندهايوارد شد. ويژگي

، تعداد باندهاي چندشكل يا NSB  (Number of Scored Bands)يا

(Number of Polymorphic Bands) NPB  و درصد باندهاي چندشكل

محاسبه شد. قدرت  PPB  (Percentage of Polymorphic Bands)يا

  PICاستفاده از محتواي اطلاعات چندشكلي ياتفكيك نشانگرها با 

(Polymorphism Information Content) و شاخص نشانگري ياMI   

(Marker Index) :هر نشانگر با استفاده از روابط زير تعيين شد 

PIC= 1- , MI= PIC × EMR, EMR= np(  

 nچندشكل و  تعداد باندهاي pnام، iفراواني آلل  Piها، در اين رابطه

 (. Powell 1996باشد )ها ميتعداد كل باند

 ماتريس تشابه با استفاده از ضريب تشابه جاكارد 

(Jaccard's coefficient در برنامه )SIMQUAL افزاربا نرم 

NTSYS-pc  2.02نسخهe (Rohlf 1998 .محاسبه شد ) 

 اي ها تجزيه خوشهبراي تعيين تشابه بين جدايه

  UPGMAو روش SHANبرنامه  با استفاده از

(Unweighted Pair Grouping by Mathematical Average)  صورت

هاي برداري، تجزيه به مؤلفهها و مناطق نمونهگرفت. فواصل بين جدايه

و آزمون منتل  PCoA  ) Principal Coordinate (Analysisاصلي يا

(Mantel test )ها با داده براي تعيين همبستگي تشابه حاصل از تجزيه

( انجام شد. Peakall & Smouse 2012)  GenAlExافزاراستفاده از نرم

دار ( براي محاسبه معنيAMOVAدر ادامه تجزيه واريانس مولكولي )

صورت  .F. graminearum s.sبودن واريانس بين و داخل جمعيت 

براي محاسبه فواصل بين و داخل  POPGENEافزار از نرم گرفت.

همچنين، ( استفاده شد. Neiها به كمك ضريب تشابه نئي )جمعيت

(، H(، تنوع ژنتيكي نئي )eNهاي موثر )(، آللaNها )تعداد آلل

(، تنوع ژنتيكي tH(، تنوع ژنتيكي كل )I) Shannonمقياس اطلاعات 

 ها(، مقياس تنوع نئي داخل جمعيتsHها )بين جمعيت

(stGو جريان ژني بين جمعيت )( هاmNمحاسبه گرديد ) 

(Yeh et al. 2000.) 

 

 زيه فيلوژنتيكياستفاده شده در مطالعه تج .Fusarium spp هاياء جغرافيايي و ميزبان جدايهمنش -4جدول 
Table 4. Geographical origin and hosts of Fusarium spp. strains used in the phylogenetic analysis 

Isolate code Species Geographic origin Host Reference 

NRRL34207 F. acaciae-mearnsii Australia soil Sarver et al. (2011) 

NRRL26752 F. acaciae-mearnsii South Africa Acacia mearnsii Starkey et al. (2007) 

NRRL46718 F. aethiopicum Gugsa Womberma, Ethiopia wheat O’Donnell et al. (2008) 

NRRL46726 F. aethiopicum Bure, Ethiopia wheat O’Donnell et al. (2008) 

NRRL13818 F. asiaticum Japan barley Ward et al. (2002) 

NRRL6101 F. asiaticum Japan barley Ward et al. (2002) 

NRRL2903 F. austroamericanum Brazil polypore O'Donnell et al. (2000) 

NRRL36957 F. austroamericanum Paysandu, Uruguay wheat Ward et al. (2008) 

NRRL26916 F. boothii South Africa corn Ward et al. (2002) 

NRRL29105 F. boothii Kaski, Nepal corn Ward et al. (2002) 

NRRL31238 F. brasilicum Brazil corn Sarver et al. (2011) 

NRRL31281 F. brasilicum Brazil oats Sarver et al. (2011) 

NRRL25805 F. cerealis Columbia soil Ward et al. (2002) 

NRRL31171 F. cortaderiae Brazil barley Sarver et al. (2011) 

NRRL34577 F. cortaderiae unknown unknown Ward et al. (2008) 

NRRL25475 F. culmorum Denmark barley Ward et al. (2002) 

NRRL29298a F. dactylidis Oceania, New Zealand cocksfoot Aoki et al. (2015) 

NRRL29380a F. dactylidis Oregon, USA grass Aoki et al. (2015) 

NRRL38380 F. gerlachii unknown unknown Starkey et al. (2007) 

NRRL38405 F. gerlachii unknown unknown Starkey et al. (2007) 

NRRL38369 F. graminearum Louisiana, USA wheat head Starkey et al. (2007) 

NRRL13383 F. graminearum Iran corn Ward et al. (2002) 

NRRL28063 F. graminearum Michigan, USA corn Ward et al. (2002) 

NRRL28439 F. graminearum Rotterdam, Netherlands leather leaf Starkey et al. (2007) 

NRRL29169 F. graminearum Kansas, USA wheat Ward et al. (2002) 

NRRL6394 F. graminearum Hungary millet Sarver et al. (2011) 

NRRL54196 F. louisianense Louisiana, USA wheat Sarver et al. (2011) 

NRRL54197 F. louisianense Louisiana, USA wheat Sarver et al. (2011) 

NRRL28723 F. meridionale Lalitpur, Nepal corn Ward et al. (2002) 

NRRL29010 F. meridionale Transkei, South Africa soil Ward et al. (2002) 

NRRL25797 F. mesoamericanum Honduras banana Ward et al. (2002) 

NRRL29148 F. mesoamericanum USA grape Ward et al. (2002) 

NRRL54220 F. nepalense Lamjung, Nepal rice Sarver et al. (2011) 

NRRL54222 F. nepalense Nepal rice Sarver et al. (2011) 

NRRL28062a F. pseudograminearum Darling Downs, Australia barely Ward et al. (2002) 

NRRL45665 F. ussurianum Jewish Autonomous, Russia wheat Yli-Mattila et al. (2009) 

NRRL45795 F. ussurianum Kamen-Rybolov, Russia wheat Yli-Mattila et al. (2009) 

NRRL37605 F. vorosii Ipolydamasd, Hungary wheat head Starkey et al. (2007) 

NRRL45790 F. vorosii Ussuriysk, Russia wheat Starkey et al. (2007) 
a Strains used as outgroups 

a .هاي استفاده شده به عنوان گروه خارجيجدايه 
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 نتيجه

 FGSCساختار فيلوژنتيكي  -

 F. graminearum speciesجدايه 37در مجموع، 

complex (FGSC) ها و مشخصات با توجه به مناطق جدايه

شناسي از جمله شكل و سرعت رشد پرگنه و اندازه ريخت

تجزيه و تحليل  (. براي1ها انتخاب شدند )جدول ماكروكنيدي

به  هايبه ترتيب توالي URAو  TEF ،REDفيلوژنتيك، سه ژن 

جفت باز توسط آغازگرهاي اختصاصي  557و  991، 644طول 

هاي توالي مربوط به ژن 76بندي شد. در مجموع، تكثير و رج

 39هاي انتخاب شده از پنج منطقه مغان و مذكور شامل جدايه

ان مرجع مورد تجزيه فيلوژنتيكي به عنو NCBIتوالي از پايگاه 

( cladeها نشان داد شاخه )بندي تواليقرار گرفتند. نتايج خوشه

Graminearum  براساس تركيب نواحي ژني  %99با اعتبارسنجي

TEF ،RED  وURA هاي از گونهF. cerealis  وF. culmorum  
 هاي دشت مغان همه جدايه جدا شد. outgroupآرايه  و

، NRRL38369 ،NRRL29169هاي مرجع )واليبه همراه ت

NRRL28063 ،NRRL28439  وNRRL13383 با اعتبارسنجي )

 گونه به مربوط مونوفيلتيك گروه در و ها تفكيكاز بقيه گونه 94%

F. graminearum s.s.  هاي بين توالي(. 1قرار گرفتند )شكل

هاي مرجع تشابه بالايي هاي مغان و تواليمربوط به جدايه

هاي ژني هاي مربوط به جايگاه( وجود داشت. در توالي5/99%)

TEF  جايگزيني(A  باG  در 325در نوكلئوتيد شماره )جدايه،  13

RED  جايگزيني(G  باA  در 786در نوكلئوتيد شماره )جدايه 12 

هاي ( در چهار جدايه تفاوتTبا  A)جايگزيني  URAو 

 هاي مرجع مشاهده شد.والينوكلئوتيدي در مقايسه با يكديگر و تتك

 .F. graminearum s.s ساختار تنوع ژنتيكي جمعيت -

در  .F. graminearum s.sهاي قارچ تنوع ژنتيكي جدايه

 ISSRپنج منطقه از دشت مغان با استفاده از نشانگر مولكولي 

آغازگر  15مورد بررسي قرار گرفت. تعداد پنج آغازگر از بين 

 هايجدايه DNAبه همراه  ISSR-PCRدر واكنش  مورد آزمايش

F. graminearum s.s.  باندهاي قابل مقايسه توليد نمودند. تعداد

 تعداد كل باندهاي و 45آغازگر  پنج  با كل باندهاي تكثير شده

بيشترين درصد باند  UBC850بود. آغازگر  28چندشكل 

( را در بين 16/80)شاخص نشانگري  ( و%100چندشكل )

 (.3د استفاده داشت )جدول آغازگرهاي مور

 ،.F. graminearum s.sبراي بررسي تنوع ژنتيكي جمعيت 

زتجزيه خوشه ا استفاده ا  و ضريب UPGMAروش  اي ب

 

 

 انجام شد.  ( Jaccard's similarity coefficient) تشابه جاكارد

(، برازش 85/0با توجه به ضريب كوفنتيك بالاي به دست آمده )

بندي با توجه به نتايج خوشه كه ابي شدبندي خوب ارزيخوشه

  جدايه به دست آمد، 37از ( haplotypeهاپلوتيپ ) 31تعداد 

هاي ( در بين جدايه%100كه بيشترين سطح تشابه ) به طوري

MF13  وMF16 آباد، هر دو متعلق به منطقه اسلامMF8  و

MF21  آباد، آباد و پارسترتيب جدا شده از اسلامبهMF22  و

MF27 كند، سه آباد و تازهبه ترتيب متعلق به مناطق پارس

)جدا  MF24آباد( و )جدا شده از اسلام MF12 ،MF14 جدايه

به دست آمده از  MF29و  MF28آباد( و دو جدايه شده از پارس

ها را در درخت ترسيم شده، ژنوتيپ جدايه كند مشاهده شد.تازه

 ،ك كرد. بر اين اساسبه چهار گروه مجزا تفكي %82سطح تشابه 

به  هاي سوم و چهارمو گروه %7/2گروه اول و دوم، هر يك 

 (.2ها را در خود جاي دادند )شكل جدايه %9/18و  3/70ترتيب 

با  .F. graminearum s.sهاي تنوع ژنتيكي جمعيت

نئي و شاخص تنوع شانون محاسبه شد استفاده از تنوع ژني 

  هاتنوع ژنتيكي در جمعيت(. بر اين اساس، ترتيب 5)جدول 

كند تازه <آبادپارس <آباداسلام <سواربيله <صورت: اصلاندوز به

هاي ژني چندشكل تعيين شد. بيشترين و كمترين درصد جايگاه

(PPBبه ترتيب مربوط به جمعيت )كند بود. آباد و تازههاي اسلام

د كند كمترين تعداآباد بيشترين و جمعيت تازهجمعيت اسلام

هاي موثر به ترتيب ها را داشتند. بيشترين و كمترين آللآلل

( بود. تنوع ژنتيكي 21/1آباد )( و پارس32/1مربوط به اصلاندوز )

و  15/0به ترتيب  (Ht( و تنوع ژنتيكي كل )Hsداخل جمعيت )

عبارت  و به 15/0(، Gstها )برآورد شد. تفاوت بين جمعيت 17/0

 (.5شد )جدول  درصد تعيين 15ديگر حدود 

ها، براي تعيين ميزان تنوع ژنتيكي داخل و بين جمعيت

انجام شد. نتايج ( AMOVA) مولكولي واريانس تجزيه

  هاجمعيت بين و هاجمعيت داخل ژنتيكي تنوع دهندهنشان

 (. 3 شكل) بود %97و  3به ترتيب 

براساس جدول تجزيه واريانس مولكولي داخل و بين 

 تني بر نشانگر، الگوي توزيع مولكولي مب(6ها )جدول جمعيت

ISSR ها نسبت به اختلاف بين جمعيت دروني اختلاف

بندي صورت گرفته براي ها بسيار زياد است. لذا، گروهجمعيت

ها صورت گرفته و درخت ترسيم ها بر مبناي شباهت آنجدايه

 شده از الگوي مناسبي برخوردار بود.
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  DNAشده توالي بنديكيلو باز رج 1/2، شامل URAو  TEF ،REDهاي ژني رخت فيلوژنتيكي رسم شده مبتني بر مكاند -1شكل 

به عنوان  F. ductylidisو  F. pseudograminearumهاي گيري. در اين درخت، قارچنمونه بار 1000( با MPتحليل امساكي ) به روش

وش حداكثر درصد حذف شده است. مقادير مربوط به درجه اعتبارسنجي ر 60هاي كمتر از شده و اعتبارسنجيگروه خارجي قرار داده 

 ها نشان داده شده است.( در زيرشاخهMLنمايي )درست
Fig. 1. Parsimony tree inferred from combined datasets of partial TEF, RED and URA genes comprising 2.1 kb of 

aligned DNA sequence data rooted with sequences of F. pseudograminearum (NRRL28062) and F. ductylidis 

(NRRL29380, NRRL29298). Bootstrap values of 60% or more are shown above branches based on 1000 bootstrap 

repeats. Maximum likelihood bootstrap values are indicated under nodes. 
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 مربوط به پنج جمعيت مورد مطالعه. UPGMAبه روش  .F. graminearum s.s جدايه 37بندي خوشه -2شكل 

Fig. 2. UPGMA dendrogram clustering pattern for 37 individuals belonging to five populations of F. graminearum s.s. 
 

 .F. graminearum s.sن و داخل پنج جمعيت تنوع ژنتيكي بي -5جدول 
Table 5. Genetic diversity within five populations of F. graminearum s.s. 

Population Na Ne H I    PPB (%) Ht Hs Gst Nm 

Aslanduz 1.41 1.32 0.17 0.25 40.91 

 

Islamabad 1.48 1.22 0.14 0.22 47.73 

Parsabad 1.39 1.21 0.13 0.20 38.60 

Tazehkand 1.32 1.24 0.13 0.19 31.82 

Bilehsavar 1.45 1.26 0.16 0.24 45.45 

Average 1.61 1.27 0.17 0.27 40.90 

Total - - - - - 0.17 0.15 0.15 2.86 
Na, observed number of alleles; Ne, effective number of alleles; H, Nei’s gene diversity; I, Shannon’s information indices; PPB, percentage of 

polymorphic bands; Ht, total genetic diversity; Hs, genetic diversity within populations; Gst, the relative magnitude of genetic differentiation among 
populations; Nm, estimate of gene flow among populations. 

aNهاي مشاهده شده، . تعداد آللeNهاي موثر، . تعداد آللH نئي. تنوع ژنتيكي ،I ،شاخص شانون .PBP ،درصد باندهاي چندشكل .tH ،تنوع ژنتيكي كل .sH تنوع .

 ها. جريان ژني بين جمعيتmNها، . مقدار تنوع ژنتيكي بين جمعيتstGها، ژنتيكي داخل جمعيت

 

 

 .%97و  3ها به ترتيب دهنده تنوع ژنتيكي بين و داخل جمعيت(، نشانAMOVAولي )تجزيه واريانس مولك -3شكل 
Fig. 3. Analysis of molecular variance (AMOVA) revealed that 3% of genetic variation is among populations and 97% 

within populations. 
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 .F. graminearum s.sهاي مربوط به جمعيت ISSRر ( پنج نشانگAMOVAتجزيه واريانس مولكولي ) -6جدول  
Table 6. Analysis of molecular variance (AMOVA) for five ISSR markers among of F. graminearum s.s. populations 

Source of variations 
Degree of 

freedom 

Sum of 

squares 

Mean 

square 

Variance 

components 

Percentage of total 

variance 

Among populations 4 18.21 4.55 0.11 3 

Within populations 32 119.79 3.74 3.74 97 

Total 36 138.00 - 3.86 100 

 

ها در مناطق به منظور بررسي الگوي پراكنش جدايه

ژنتيكي، تجزيه گانه و استحكام يا اعتبارسنجي درخت تنوع پنج

  ،اي بررسي شدخوشه و نتايج تجزيه هاي اصلي انجامبه مؤلفه

هاي پنج منطقه در سه گروه اصلي كه جدايهبه طوري 

 %61مختصات قرار گرفتند و بر اين اساس، تنوع ژنتيكي هم

سوار در پلات هاي منطقه بيله(. اغلب جدايه4تعيين شد )شكل 

كند در پلات سوم قرار گرفتند. هاي تازهدوم و بيشتر جدايه

 ودند.آباد در هر سه پلات پراكنده باي مربوط به منطقه اسلامهجدايه

ها بر پايه اندازه درخت ارتباط ژنتيكي بين جمعيت

 UPGMA( به روش Nei’s Unbiased Measuresنئي )نااريبي 

(. پنج جمعيت مورد بررسي به سه گروه 5ترسيم شد )شكل 

ع كند و مجموجمعيتي، يعني جمعيت اصلاندوز، جمعيت تازه

سوار تقسيم شدند. آباد و بيلهآباد، پارسهاي اسلامجمعيت

ها نشان جمعيت اصلاندوز فاصله زيادي نسبت به ديگر جمعيت

كند نسبت به سه جمعيت داد و پس از آن جمعيت متعلق به تازه

 سوار اختلاف ژنتيكي بيشتري داشت.آباد و بيلهآباد، پارساسلام

 

 
 ..F. graminearum s.sهاي بوط به جدايههاي اصلي دو بعدي پنج جمعيت مرجزيه به مؤلفهت -4شكل 

Fig. 4. Two-dimensional plot of principal coordinate analysis (PCoA) showing clustering of individual samples 

belonging to five populations of F. graminearum s.s. 
 

 
 

 (.Nei 1972نئي )مبتني بر  UPGMAبراساس  .F. graminearum s.sين پنج جمعيت بدرخت فاصله ژنتيكي  -5شكل 
Fig. 5. UPGMA dendrogram based on Nei’s (1972) unbiased measures of genetic distance among five populations of  
F. graminearum s.s. 
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 بحث 

، TEFهاي ژني آمده از تكثير جايگاه هاي به دستتوالي

RED و URA هاي خوبي جايگاه فيلوژنتيكي جدايه توانست به

مشخص نمايد.  FGSCاي دشت مغان را در ميان گروه گونه

 قادر  %94هاي مركب از اين سه ژن با اعتبارسنجي توالي

از بقيه  .F. graminearum s.sفيلوژنتيكي  به تفكيك گونه

هاي يابي مكانبود. تكثير و توالي FGSCاي گونهاعضاي گروه 

هاي قابليت بسيار بالا در تفكيك گونه URA و TEF ،REDژني 

 O’Donnell et al. 2004, Starkey etدارد ) FGSCفيلوژنتيكي 

al. 2007بندي مبتني بر چند ژن از (. در حال حاضر، طبقه

خصوص ران به جايگاه ويژه در مطالعه ساختار و فيلوژنتيك جاندا

(. قرار Wijayawardene et al. 2016ها دارد )قارچها و شبهقارچ

هاي گندم به دست آمده از خوشه FGSCهاي گرفتن همه جدايه

دهنده وجود ( نشانtaxonدر يك آرايه ) FHBبا علايم بيماري 

در دشت  FGSCهاي يك ساختار همگن ژنتيكي در بين جدايه

براساس  FGSCاي ژنتيكي گروه گونهمغان است. مطالعه فيلو

هاي گلستان و يابي چند ژني در شمال ايران )استانتوالي

(. Sharifi et al. 2016مازندران( نيز نتايج مشابه را نشان داد )

هاي ( جدايهMalihipour et al. 2012پور و همكاران )مليحي

 آوري شده از كشورهاي كانادا، مكزيك و ايران را براساسجمع

بررسي  O-acetyltransferase (Tri101)-3يابي مكان ژني توالي

فيلوژنتيكي كردند. نتايج حاصل با نتايج تحقيق حاضر مشابه بود 

هاي ايراني جدا شده از استان گلستان و دشت و همه جدايه

هاي مربوط به كانادا و مكزيك در گروه مغان و برخي جدايه

قرار گرفتند. وجود  .F. graminearum s.sمربوط به گونه 

در ايران را  FGSCهاي منسوب به ساختار يكنواخت در جدايه

توان به برخي عوامل از جمله مكان جغرافيايي پراكنش مي

بيماري كه در منطقه خاص و محدود جغرافيايي حاشيه خزر 

واقع شده نسبت داد. استان گلستان از شمال به كشور 

شمالي و از غرب به استان انتركمنستان، از شرق به استان خراس

مازندران و اين استان از شمال به درياي خزر و از غرب به استان 

شود. هاي البرز محدود ميكوهگيلان و بالاخره از جنوب به رشته 

شرايط اقليمي مساعد براي بروز بيماري در نواحي جنوبي كشور 

كه  به طوري ،شمالي وجود نداردتركمنستان و استان خراسان

شرقي شهرستان گنبدكاووس بيماري در مناطق شمالي و شمال

با جواري استان مازندران هم ،شود. از طرفيندرت مشاهده ميبه 

 باشدگيلان كه كشت گندم در آن بسيار محدود مياستان 

 هكتار(، اين محدوديت را تشديد كرده  10000 )حدود

 

ي و اقليمي است. همچنين، دشت مغان در يك محدوده جغرافياي

 و ارس رود به شمال قرار گرفته است. اين منطقه از خاص

 استان كليبر در شهرستان به غرب از آذربايجان، جمهوري

 و جنوب از و آذربايجان جمهوري به از شرق شرقي،آذربايجان

. شودمي محدود گرمي و سوار بيله هايشهرستان به غربيجنوب

شمال و شرق اين منطقه شرايط مساعد براي بروز بيماري در 

هاي هواشناسي دوره )كشور آذربايجان( مهيا است. براساس داده

( و De Martonne 1942هاي ارزيابي دومارتن )ساله و روش 16

خشك مهاقليم اين منطقه سرد و ني ،(Emberger 1930آمبرژه )

است. ميانگين كمينه، بهينه و بيشينه دماي مغان به ترتيب 

درجه سلسيوس و مجموع بارش سالانه  52/27و  99/14، 37/3

ه د(. محدوNaseri 2007متر تعيين شده است )ميلي 259حدود 

را هاي اين پژوهش جغرافيايي و شرايط اقليمي اين منطقه، يافته

به عنوان تنها عامل  .F. graminearum s.sمبني بر معرفي 

( Wang et al. 2011كند. وانگ و همكاران )بيماري تاييد مي

نشان دادند كه پراكنش ساله،  30هاي هواشناسي براساس داده

تابع شرايط اقليمي  FGSCهاي فيلوژنتيكي مربوط به گونه

براي  .F. graminearum s.sهاي مناطق انتشار است. جدايه

درجه  15استقرار و انتشار نيازمند دماي ميانگين سالانه كمتر از 

در  F. asiaticum هايسلسيوس هستند درحالي كه جدايه

اند. تحقيقات دهه اخير تر گستردهمناطق با اقليم گرم

در  .F. graminearum s.sدهنده غالبيت گونه فيلوژنتيكي نشان

عنوان عامل اصلي بيماري سوختگي  به FGSCاي گروه گونه

 ,Aoki et al. 2012فوزاريومي خوشه گندم در جهان است )

O´Donnell et al. 2004, Starkey et al. 2007, Ward et al. 

گونه غالب در آسياي شرقي در  ،F. asiaticum( هرچند 2008

مناطق كشت برنج با اقليم گرم و مرطوب معرفي شده است 

(Yang et al. 2008, Zhang et al. 2012.) 

ها در شناسي اغلب قارچتغييرپذيري خصوصيات ريخت

هاي قبل مورد توجه شرايط مختلف نور، دما و مواد غذايي از دهه

نيز مصداق دارد. تنوع در شكل، رنگ  FGSCبوده و در خصوص 

هاي هاي سويهو سرعت رشد پرگنه و طول و عرض ماكروكنيدي

شناسي را در شناسايي و هاي  ريختيك گونه، اتكا به مؤلفه

 .Geiser et alنمايد )رنگ مياي كمبندي اين گروه گونهطبقه

( در مقايسه O'Donnell et al. 2004كاران )(. اودونل و هم2013

 MAT (mating-type) هاي ژنينتايج فيلوژنتيكي براساس جايگاه

ژني نشان دادند كه نتايج دو روش با هم سازگار و  جايگاه 11با 

شناسي از جمله طول و هاي ريختمنطبق هستند، ولي داده

ROSTANIH
A



44 

44 

  

 1396(، 1)18 يهانرست... /  Fusarium graminearumفيلوژني و تنوع ژنتيكي گونه مركب و همكاران / شريفي 

هم  ها را ازنتوانست گونه پرگنهعرض ماكروكنيدي و شكل  

( نيز 2016متمايز كند. نتايج تحقيقات اخير شريفي و همكاران )

هاي شناسي جدايهدهنده وجود تنوع در خصوصيات ريختنشان

ها متعلق جدايهبه دست آمده از شمال ايران است، هر چند همه 

رسد بودند. لذا، به نظر مي .F. graminearum s.sبه گونه 

به عنوان اطلاعات اوليه و صرفا تواند شناسي ميهاي ريختداده

در شناسايي مقدماتي كاربرد داشته و براي بررسي ارتباط افراد، 

يابي خصوص مبتني بر تواليهاي مولكولي به استفاده از روش

 نمايد.مي چند مكان ژني الزامي

در تجزيه  ISSRداد كه نشانگر  نتايج پروژه حاضر نشان

، عامل بيماري .F. graminearum s.sتنوع ژنتيكي جمعيت 

FHBكه پنج آغازگر به طوري  ،، از قابليت خوبي برخوردار است

درصد )ميانگين( چندشكلي قابل تكرار نشان  65مورد استفاده، 

دادند. از مزاياي مهم اين نشانگر سادگي و تكرارپذيري روش، 

هدف و  DNAعمومي بودن آغازگرها، تحمل دامنه زياد كميت 

افزارهاي متنوع اي با استفاده از نرمتحليل رايانه امكان تجزيه و

(. اين نشانگر توانست تنوع ژنتيكي Ng & Tan 2015است )

دشت  .F. graminearum s.sنسبتا زيادي را در داخل جمعيت 

ها اندک بود. مغان نشان دهد ولي تنوع ژنتيكي بين جمعيت

 هاي قارچنتايج تنوع ژنتيكي مورد بررسي در جمعيت

F. graminearum s.s.  نتايج مشابهي را دربر داشت.نيز در كانادا 

هاي سه منطقه در اين مطالعه، تنوع بين جمعيت

بررسي شد كه تنوع ژنتيكي بين  ISSRبراساس نشانگرهاي 

درصد برآورد  78/91ها درصد و درون جمعيت 77/2ها جمعيت

 Zeller et(. همچنين زلر و همكاران )Mishra et al. 2004شد )

al. 2003 با بررسي تنوع ژنتيكي )F. graminearum  بر مبناي

ها در نشان دادند كه تنوع ژنتيكي بين جمعيت AFLPنشانگر 

ها بسيار اندک است. با توجه به مقايسه با تنوع داخل جمعيت

ها و بالا بودن تنوع در پايين بودن تنوع ژنتيكي در بين جمعيت

راد مناطق مختلف شباهت توان گفت: افدرون جمعيت مي

ژنتيكي زيادي به يكديگر دارند. علت اين تشابه در بين 

توان به عوامل تاثيرگذار بر تنوع ژنتيكي بين ها را ميجمعيت

ها از جمله جريان ژني، شرايط اقليمي، بعد مسافت بين جمعيت

ها و تبادل مواد گياهي نسبت داد هرچند بين چهار جمعيت

كند و اصلاندوز سوار و تازهآباد، بيلهپارس آباد،منطقه اسلام

توان ها را مياختلاف وجود دارد. اين شكاف ژنتيكي بين جمعيت

به فاصله مكاني يا قرار گرفتن منطقه اصلاندوز در موقعيت خاص 

ژني يكي از علل تشابه  جغرافيايي و اقليمي نسبت داد. جريان

 صورت نبود  آيد كه درشمار مي ها بهاصلي بين جمعيت

 هاي ژني خنثيها در جايگاهتفاوت در فراواني آلل ،آن

(neutral loci در درون جمعيت حاصل و باعث افزايش تمايز )

 (.McDonald 1997شود )ها ميها بين جمعيتژنتيكي جدايه

Fusarium graminearum s.s. قارچي هموتال است كه تكثير ،

راحتي ط مساعد به ( در شرايGibberella zeaeجنسي آن )

صورت پريتسيوم در كاه و هاي جنسي به گيرد. اندامميصورت 

كلش غلات و بقاياي گياهي تشكيل و آسكوسپورها در شرايط 

(. آسكوسپورها Cavinder et al. 2012يابد )مساعد انتشار مي

عنوان زادمايه اوليه بيماري نقش اصلي در انتشار داشته و به 

اين نوع از زادآوري باعث ايجاد نوتركيبي  شود.مي شناخته

شود. ژنتيكي و به دنبال آن تنوع ژنتيكي در جمعيت قارچ مي

 ميليون آسكوسپور 200است كه حدود تحقيقات نشان داده 

F. graminearum s.s. ، در طول روز در هر هكتار از مزارع گندم

اع ها قادرند از منبع آلودگي تا شعشود. اين هاگمنتشر مي

(. وجود تنوع Prussin et al. 2014متري منتشر شوند ) 1000

ها ژنتيكي درون جمعيت و يكنواختي نسبي آن در بين جمعيت

توان به ترتيب ناشي از نحوه زادآوري جنسي و جابجايي را مي

ها در فواصل مكاني زياد نسبت داد. تنوع ژنتيكي در آسان هاگ

جديد در منطقه شده و هاي جمعيت قارچ، موجب ظهور ژنوتيپ

هاي جديد در ها باعث توليد هاپلوتيپمتعاقبا لقاح بين ژنوتيپ

شود. تنوع ژنتيكي موجود در جمعيت يك قارچ منطقه مي

بيمارگر باعث سازگاري آن به شرايط اقليمي، شكستن مقاومت 

گيري ها و بعضا شكلكشميزبان، بروز مقاومت نسبت به قارچ

 شود.جمعيت مخرب مي

كلي، نتايج پژوهش حاضر نشان داد كه عامل اصلي  به طور

( متشكل از يك گونه FGSCبيماري سوختگي فوزاريومي خوشه گندم )

( با ساختار ژنتيكي هموژن است. .F. graminearum s.sفيلوژنتيكي )

هاي تكثير نوكلئوتيدي در تواليها، تنوع تكرغم يكنواختي جدايهعلي

از  %10و  32، 35به ترتيب در حدود  URA و TEF ،REDمربوط به  شده

 مطالعه ساختار تنوع ژنتيكي جمعيتها قابل مشاهده است. سويه

F. graminearum s.s. دهنده وجود تنوع در دشت مغان نشان

ها ها است ولي بين جمعيتژنتيكي نسبتا بالا در درون جمعيت

  اهميتشود. اين تنوع تنوع ژنتيكي بسيار اندک مشاهده مي

به سزايي در آمادگي اين قارچ براي بروز تغييرات احتمالي 

جدي براي  يژنتيكي در آينده دارد و اين امر هشدار

 پزشكان در ايران است.كنندگان ارقام گندم و گياهاصلاح
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