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 چکیده

 باشدمی درختان صنوبر جدی و مهم هایبیماری ازجمله Sphaerulina frondicola (syn: Septoria populi) صنوبر، با عاملبرگی  لکه بیماری

در مناطق  درختان صنوبراز  بدست آماده  S. frondicolaجدایه131نماید. در این بررسی تنوع ژنتیکی می وارد میزبان این به زیادی که خسارت

ارزیابی شد. نتایج این بررسی نشان داد که تنوع ژنتیکی   ISSRو RAPDمختلف استان آذربایجان شرقی و غربی با استفاده از نشانگرهای مولکولی 

ا ههای همه آغازگرها با استفاده از دادههای مورد مطالعه وجود دارد. میانگین تنوع ژنتیکی برآورد شده برای کل جمعیتقابل توجهی در بین جمعیت

( 756/55( با بیشترین جریان ژنی )357/0های هوراند و کلیبر )برآورد گردید. کمترین تمایز ژنتیکی بین جمعیت 001/0در سطح احتمال  177/0

ه جغرافیایی همخوانی ( مشاهده شد که با فاصل561/0( با کمترین جریان ژنی )516/0های خوی و بستان آباد )و بیشترین تمایز ژنتیکی بین جمعیت

ت به دس هایها، جدایه، جمعیت بستان آباد بیشترین فاصله را با شش جمعیت دیگر نشان داد. آنالیز هاپلوتیپNeiدارد. بر اساس فاصله ژنتیکی 

 هباشد. بمی کوچک مقیاس کی در بالا ژنتیکی تنوع وجود های متفاوتی قرار داد که نشان دهندهلکه را درگروه یک از حتی یا و درخت یک از آمده

 در اولیه تلقیح مایه عنوان به هوازاد جنسی آسکوسپور حضور فرضیه کوچک، مقیاس یک در ژنی تنوع توزیع و مختلف هایهاپلوتیپ کلی وجود طور

 دهد.می نشان را بیماری چرخه

 ISSR-PCR ،Populus،RAPD-PCR  ،Septoria، یبرگ لکه ،یکیژنت تنوع ،یشرق جانیآذربا :کلمات کلیدی
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Abstract 

Poplar leaf spot disease, caused by Sphaerulina frondicola (syn: Septoria populi), is one of the important and serious 

diseases of populus trees, which causes significant loss on this host. Considering the importance of this disease, in the 

present study, the genetic diversity of 138 S. frondicola isolates obtained from populus trees in different regions of East 

and West Azarbaijan Provinces was analysed using RAPD and ISSR molecular markers. The results indicated 

considerable genetic variation amongst the studied populations. The mean genetic diversity for all of the populations 

using data from all primers was 0.199 at the probability level of 0.001. The lowest genetic differentiation was observed 

between Hurand and Kaleyber populations (0.352) with the highest gene flow (54.956) and the highest genetic 

differentiation was observed between Khoy and Bostanabad populations (0.516) with the lowest gene flow (0.468) which 

is consistent with geographical distance. Based on Nei's genetic distance, the Bostanabad population showed the highest 

genetic distance from the other six populations. Haplotype analysis clustered the isolates from a single tree or even single 

spot in different groups, suggesting the existence of high genetic diversity in a small scale. Overall, the existence of 

different haplotypes and distribution of genetic diversity in a small scale observed in this study, suggests occurrence of 

regular sexual cycle in S. frondicola populations and highlights the role of airborne ascospores as primary inoculum 

source in disease cycle. 

Keywords: East Azarbaijan Province, Genetic diversity, ISSR-PCR, Leaf spot, Populus, Septoria, RAPD-PCR. 
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 مقدمه

 .Populus deltoids (W  لاتین نام با صنوبر درخت

Bartram ex Marshall) خانواده به Salicaceae دارد. کشت  تعلق

 سریع، برای رشد و زیاد سازگاری دلیل به درختی گونه این

 فعر برای کشور و نیز طبیعی هایجنگل سطح کاهش از ممانعت

با این وجود صنوبر در است.  گرفته قرار اولویت در چوب به نیاز

زا زنده و تنش های غیر زنده برابر طیف وسیعی از عوامل بیماری

 (.Ramezani Gourabi & Shirzad 2009)باشد حساس می

های هوایی های انداممهمترین بیماریبرگی از های لکهبیماری

-روند. عوامل قارچی متنوعی در ایجاد بیماریصنوبر به شمار می

-برگی صنوبر دخیل هستند که در این بین نقش گونههای لکه

 .Maxwell et al)باشد قابل توجه می   Septoriaهای جنس

1997; Golmohammadi et al. 2015; Babai Ahari et al. 

 به منظم برگی هایزخمبه صورت  آلودگی اولیهعلایم  .(2017

 این شوند،زرد ظاهر می نسبتا یا روشن مرکز با ایقهوه رنگ

 سیعیو بخش رفتن بین از باعث و پیوندندمی هم به نهایتا هالکه

 ویر ابتدا بیماری علائم. شوندمی بافت پهنک برگ میزبان از

 تاج تمام بیماری به تدریجشوند. عامل می  ظاهر پایینی هایبرگ

شود. ها میریزش زودتر از موعد برگ باعث و کرده آلوده را درخت

روی اعضای جنس  Septoriaگونه از جنس  15تاکنون 

Populous اند )گزارش شده(Bakhshi et al. 2018, 2019 .

 Septoriaمطالعات فیلوژنتیک اخیر نشان داده است که جنس 
های این جنس اس تعدادی از گونهاس نیا بر و باشدیم ییایچندن

 ;Verkley et al. 2013)اند های دیگر انتقال داده شدهبه جنس

Quaedvlieg et al. 2013 سه گونه   .)Sphaerulina musiva 

(Peck) Quaedvlieg, Verkley, and Crous (Syn. = Septoria 

musiva Peck) ،Sphaerulina frondicola (Fr.) Verkley, 

Quaedvlieg & Crous, (Syn. Septoria populi Desm   و
Sphaerulina populicola, quaedvl. verkley & crous (syn: 

Septoria populicola Peck.)  روی صنوبر ایجاد خسارت

 کنند. اقتصادی می

زا روی مهمترین و مخربترین گونه خسارت S. musivaگونه  

با این وجود این گونه محدود باشد، های آن میصنوبر و هیبرید

 ;Golmohammadi et al. 2015باشد )به امریکای شمالی می

Babai Ahari et al. 2017اما گونه .)S. frondicola    در

   S. frondicolaباشد. گونه کشورهای آسیایی و اروپایی شایع می

های آذربایجان برگی صنوبر در استانبه عنوان عامل اصلی لکه

 .Golmohammadi et al غربی گزارش شده است )شرقی و 

 شوندمی پخش باران توسط S. populi های(. کنیدی2015

 ،می باشند طولانی مسیرهای در حرکت محدودیت دارای بنابراین

 مرحله .شوندمی پخش باد توسط آسکوسپوها درحالیکه

 مشاهده گذرانزمستان فرم صورت به هابرگ سودوتسیومی در

 یجنس و غیر جنسی مثل تولید اهمیت این، بر علاوه. است شده

 .است نامشخص همچنان گونه این پویایی و جمعیت ژنتیک در

 مایه تلقیح که دهدمی را ارایه شواهدی اپیدمیولوژیک مطالعات

 د ودار هوازاد منشا ،صنوبر هیبرید در بیماری کننده ایجاد اولیه

 در ایعمده نقش توانندآسکوسپورها می که دهدمی نشان این

 (.Cellerino 1999باشند ) داشته آلودگی اولیه

همانند هر بیماری دیگر مدیریت موثر این بیماری نیز 

نیازمند داشتن اطلاع کافی از بیمارگر، از جمله شناسایی دقیق 

های بقا، طیف میزبانی، بررسی تنوع ژنتیکی و شناسایی مرحله راه

(. اطلاعات اندکی در Narmani et al. 2014باشد )جنسی آن می

 تولید مثل مرحلهمرحله جنسی و اهمیت  وقوعمورد پتانسیل 

 باشددر دسترس میجنسی در چرخه زندگی این گونه قارچی 

(Golmohammadi et al. 2015تولید .) با همراه جنسی مثل 

شمار  به تکامل اصلی عوامل طبیعی انتخاب و نوترکیبی ها،جهش

 در. (Zhan et al. 2003; Kuck & Poggeler 2009) روندمی

 نآ اهمیت دلیل به جنسی مثل تولید گیاهی، بیمارگر هایقارچ

 ایفا گیاهی هایبیماری اپیدمیولوژی در مهمی نقش نوترکیبی در

 در جنسی مثل تولید از طرف دیگر (.Casselton 2008)کند می

قش ایفای ن هوازاد آسکوسپورهای تولید طریق از بیمارگر انتشار

 طریق از هاجمعیت داخل در ژنتیکی تنوع افزایش باعث نموده و

زمینه پتانسیل وقوع چرخه  در آگاهی. شودمی جنسی نوترکیبی

-ضروری می بیماری مدیریت جهت هاقارچ در جنسی مثل تولید

 ینیبپیش برای نوترکیبی گیاهی، شناسی بیماری در. باشد

 ؛است مهم بیمارگر جمعیت در ویژه هایژنوتیپ وقوع پتانسیل

 کولتیوارهای با سازگار هایپاتوتیپ به توانمی مثال عنوان به

اشاره کرد  متعدد هایکشقارچ به مقاوم افراد مقاوم و یا

(Milgroom 1996; Turgeon 1998; Arzanlou et al. 2010; 

Arzanlou & Narmani 2016; Narmani et al. 2016.) 

 ایهاین پژوهش تعیین ساختار ژنتیکی جمعیتهدف کلی 

S. frondicola  تنوع در استان آذربایجان شرقی بود. در بررسی 

 ولیدت وقوع عدم یا ژنتیکی این بیمارگر سعی شد که امکان وقوع

مورد بررسی قرار گیرد و برای این منظور مقیاس  جنسی مثل

 (7برداری،نمونه مورد مختلف ( مناطق1فضایی مختلف از جمله: 
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 درخت، یک مختلف های( برگ3 منطقه، یک مختلف درختان

  لکه یک مختلف های( پیکنید5 و برگ یک مختلف های( لکه5

 یژنتیک تنوع تا قرار گرفت پوشش تحت تصادفی صورت به

 شود. ارزیابی وسیع صورت به جمعیت

 

 مواد و روش 

 نمونه برداری 
 مناطق از 1375و  1377های برداری در تابستان سالنمونه

 هوراند، اهر، شهرهای اطراف) شرقی آذربایجان استان مختلف

 نه،خام سراب، شبستر، میانه، مرند، آباد، بستان جلفا، کلیبر،

ل غربی شام آذربایجان از مناطق استان نیز برخی و( مراغه ملکان،

 زمان. گرفت انجام خوی )به عنوان نمونه خارجی( شهرستان

 علائم ظهور با همزمان ماه شهریور تا تیرماه اواخر از یبردارنمونه

-ت. نمونهاس بوده برگی هایلکه روی بر هاپیکنید تشکیل البته و

 و بردارینمونه مورد باغ اطلاعات و جغرافیایی موقعیت ثبت با ها

 آوریجمع آلوده صنوبر درختان ظاهری علایم از عکس گرفتن

 هایبررسی تا و منتقل آزمایشگاه به جداگانه هایپاکت شده و در

  .شدند نگهداری گرادسانتی درجه چهار با دمای  یخچال در بعدی

 قارچی هایجدایه سازیخالص و جداسازی
 لالک در برگیلکه حاوی برگی قطعات ها،نمونه کشت جهت

-1جداسازی  شده و ضدعفونی ثانیه 30-15 مدت به درصد 90

 ربینوکل زیر در مرطوب اتاقک روش از استفاده بعد با ساعت 17

 قطره چند حاوی PDAکشت  محیط روی کنیدی به انتقال و

 از یجلوگیر جهت( لیتر در لیترمیلی یک حدود) لاکتیک اسید

 ساعت 17 تناوب در پتری هایتشتک. گرفت انجام باکتری رشد

 گرادسانتی درجه 70 دمای در تاریکی ساعت 17 روشنایی و

 طول به روز 10-15 قارچی هایجدایه رشد. شدند نگهداری

لیتری حاوی میلی  وهای دهای قارچی در تیوبجدایه. انجامید

 Potato Carrot( PCA)آگار  -جهوی-زمینی سیب کشت محیط

Agar  (70-70-70 میزان به ) کشت داده شدند و جهت

 چهار دمای با یخچال داخل در بعدی مطالعاتبرای  نگهداری

 یطولان نگهداری برای همچنین. شدند نگهداری گرادسانتیدرجه

 و تهیه قارچی اندام حاوی کشت محیط قطعات ها،جدایه مدت

 استریل مقطر آب مخلوط حاوی لیتری میلی دو هایتیوب درون

 مذکور هایتیوب. شدند درصد منتقل  50 میزان به گلیسرول+ 

 (.1شدند )جدول  نگهداری گرادسانتی درجه -10 دمای در

 
 . Sphaerulina frondicola هایبرداری شده و تعداد جدایهلیست مناطق نمونه. 5جدول 

Table 1. List of the sampling areas and number of Sphaerulina frondicola isolates.  
Sampling area Number of isolates Sampling area Number of isolates 

Ahar   41 Mianeh  14 

Hurand   11 Bostanabad  8 

Kaleybar  24 Marand   4 

Jolfa   19 Khoy  17 

 

 هاشناسایی ریخت شناختی و مولکولی جدایه
مطابق  هاجدایه میکروسکوپی و ماکروسکوپی مشخصات

 .ثبت گردید Verkley et al. (2013شرایط پیشنهاد شده توسط )

 .S و S. frondicola گونـه دو هـایومیـدیکن کـهیآنجائ از

populicola تعـداد و ابعـاد ژهیوهبـ و یشناختختیر نظر از 

 .Callen et al) دارند یپوشانهم ومیدیکن یعرض هایوارهید

 هاییژگیو از استفاده با گریهمد از آنها ـقیدق زیتمـا و( 2007

 اطمینان حصول منظورهب ،باشـدیمــ مشـکل یشـناختخـتیر

 استفاده اختصاصی یآغازگرها از ها،هیجدا تشخیص صحت از

 .Sهای دو گونه برای شناسایی مولکولی جدایه .دیگرد

frondicola   وS. populicola  از دو جفت آغازگر اختصاصی گونه

براساس ناحیه فاصله  Feau et al. (2005b)طراحی شده توسط 

( استفاده شد. برای ITS-rDNAریبوزومی ) DNAانداز داخلی 

 Baradaranروش  های قارچی مطابقجدایه  DNAاین منظور

Bagheri et al. (2015) ایزنجیره استخراج گردید. واکنش 

 مخلوط. شد انجام میکرولیتر 5/17 نهایی حجم در مرازپلی

 x7 Master Mixمیکرولیتر مستر میکس  75/6 حاوی واکنش

Taq DNA Pol 2X ،5/0 رفت آغازگرهای از کدام هر از پیکومول 
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 استریل دیونیزه آب و ژنومی DNAنانوگرم  10-15 برگشت، و

 بود.

 .Feau et alپیشنهادی  برنامهطبق DNA  قطعات تکثیر

(2005b)پنج مدت به گرادسانتی درجه 75 دمای چرخه ، یک 

 شامل تکثیر چرخه 36 اولیه، سازی واسرشت جهت دقیقه

 ثانیه، 30 مدت به گرادسانتی درجه 75 دمای در سازی واسرشت

 گرادسانتی درجه 55 دمای در ثانیه 30 مدت به آغازگرها اتصال

 گرادسانتی درجه 57 دمای و  Spnf و  Spnrآغازگر جفت برای

-سانتی درجه 97 در بسط و Spopf وSpopr آغازگر  جفت برای

 تمد به نهایی بسط چرخه یک نهایت در و ثانیه 60 مدت به گراد

. گراد صورت گرفتسانتی درجه 97 دمای در دقیقه هفت

 1/0حاوی  درصد یک آگارز ژل روی بر واکنش هایفرآورده

با   TAE 1X   بافر  در بروماید اتیدیوم گرممیلی بر میکروگرم

 Gel)داک  ژل از برداری عکس دستگاه استفاده از

documentation) شدند. بررسی و مشاهده بنفش ماوراء نور تحت 

 Sphaerulina frondicola هایجدایه ژنتیکی تنوع بررسی
 ,OPA13, OPB10در این مطالعه تعداد پنج آغازگر

OPB01, SAT2, SAT1  سه آغازگر تصادفی و دو عدد آغازگر(

 .S هایریز ماهواره( به منظور بررسی تنوع ژنتیکی جمعیت

frondicola  (.7مورد استفاده قرار گرفتند )جدول 

از مناطق مختلف نمونه  ،S. frondicola هیجدا 55تعداد 

 رهاینشانگ استفادهبرداری شده جهت بررسی تنوع ژنتیکی با  

(RAPD) Random Amplified Polymorphic DNA و (ISSR) 

Inter-Simple Sequence Repeat های انتخاب شدند. جدایه

-نمونه مختلفقارچی به صورت تصادفی و بر اساس مناطق 

 کی مختلف هایبرگ منطقه، کی مختلف درختان ،برداری

 مختلف هایدیکنیپ یحت و برگ کی مختلف یهالکه درخت،

 انتخاب شدند.  لکه کی

 

 .frondicola Sphaerulina هایبررسی تنوع ژنتیکی جدایه جهت لیست و توالی آغازگرهای مورد استفاده . 2جدول 
Table 2. List and sequence of the primers used for the evaluation of genetic diversity among Sphaerulina frondicola 

isolates. 

Primer Sequence 
Number of 

amplified 

fragments 

Number of groups 

with similarity 

coefficient of 70% 
OPA 13 '

3-CAGCACCCAC-'
5 19 9 

OPB 01 '
3-GTTTCGCTCC- '

5 15 13 
OPB 10 '

3-CTGCTGGGAC-
'

5 23 19 
SAT1 

GACAGACAGACAGACA-3
'

-5
'

 24 20 

SAT2 
GTGGTGGTGGTGGTG-3

'
-5

'
 21 18 

 

 میایی،بیوشی و فیزیکی پارامترهای کلیه سازی بهینه از پس

انجام  میکرولیتری 15 حجم نهایی در مرازای پلیواکنش زنجیره

 x7 کسیم سترمیکرولیتر م 5/9 شامل واکنش مخلوط. شد

 آغازگرهای برای  )2MgCl( مولار منیزیم کلریدمیلی دو حاوی

مولار منیزیم میلی یک و نیمحاوی  x7 کسیم تصادفی و مستر

 ازای به /. میکرولیتر9-/.6 ریزماهواره، آغازگرهای کلرید برای

 و تصادفی آغازگرهای از هر کدام از واکنش میکرولیتر15

 آب و ژنومی DNA نانوگرم 50-50 ماهواره، ریز آغازگرهای

چرخه  یک به صورت  DNAقطعات بود. تکثیر استریل دیونیزه

 جهت گرادسانتی درجه 75 دمای در دقیقه شامل پنج مقدماتی

 75 دمای در دقیقه یک مدت به چرخه 36 اولیه، سازی واسرشت

 39 دمای در دقیقه یک مدت به آغازگر اتصال گراد،سانتی درجه

 مدت به گرادسانتی درجه 97 دمای در بسط و گراد،سانتی درجه

 مدت به سانتیگراد درجه 97 دمای در نهایی بسط و دقیقه، دو

 نیز ماهوارهریز آغازگرهای حرارتی چرخه برنامه. دقیقه بود پنج

 به گرادسانتی درجه 75 دمای در اولیه سازی واسرشت صورت به

 درجه 75 دمای در ثانیه 30 مدت به چرخه 36 دقیقه، یک مدت

 مدت به گرادسانتی درجه 55 دمای در آغازگر اتصال گراد،سانتی
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-سانتی درجه 97 در دمای دقیقه یک مدت به بسط دقیقه، یک

 درجه 97 دمای در دقیقه شش مدت به نهایی بسط و گراد

 .گراد بودسانتی

حاوی  درصد آگارز یک ژل در PCR هایفرآورده الکتروفورز

 با ،TAE 1Xبافر  در بروماید اتیدیوم گرممیلی بر میکروگرم /.1

 .شد انجام ساعت دو مدت متر( به)وات بر سانتی  v/cm  70ولتاژ

 زا مختلف هایجدایه شده تکثیر هاینوار تشخیص اندازه برای

 وزن یک کیلو بایت و با( DNA Ladder 100bp) ژنومی نشانگر

 وسطت الکتروفورز از حاصل محصولات. شد استفاده باز جفت 100

 بنفش ماوراء نور تحت( داک ژل) ژل از برداری عکس دستگاه

 . شدند بررسی و مشاهده

 

 هاداده تجزیه

 یک عدد تکرار پذیر و واضح باندهای برای ژل، ظهور از پس

 .گردید منظور صفر عدد هم وزن، ردیف در باند عدم وجود و برای

-NTSYS Pcنرم افزارهای  از استفاده با به دست آمده هایداده

2.02e  و Gen Alex وPop Gen و Haplotype Analyse-1.05 

 .تجزیه و تحلیل قرار گرفتمورد 

 

 

 نتایج

 جداسازی، خالص سازی و شناسایی جدایه ها
شهرستان استان  17باغ مورد بازدید از  100از مجموع 

نیز شهرستان خوی از استان آذربایجان غربی،  آذربایجان شرقی و

باغ از هشت شهرستان وجود بیماری لکه برگی سپتوریایی  30در 

برداری از جمله از مناطق مورد نمونه به اثبات رسید. در بخشی

 برگیهای شبستر، خامنه، سراب، ملکان و مراغه لکهشهرستان

سپتوریایی شناسایی نگردید. با توجه به شرایط دمایی و رطوبتی 

برگی رسد که علائم لکهمناطق مورد بررسی به نظر می

تر سپتوریایی بیشتر در مناطقی با رطوبت بالا و دمای بالا رایج

 .Sجدایه  131باشد. از میان مناطق آلوده به بیماری، تعداد می

frondicola مورد شناسایی قرار  با استفاده از روش مولکولی

 لیپ ایزنجیره واکنش محصولات بررسی از حاصل نتایج. گرفت

 537 طول به ایقطعه تکثیر دهنده نشان آگارز ژل روی بر مراز

 هاجدایه همه برای Spnfو  Spnr آغازگر جفت توسط باز جفت

 از استفاده با مرازپلی ایزنجیره واکنش که، درحالی در. بود

 S. populicola افتراقی تشخیص برای شده طراحی هایآغازگر

 عنوان به  S. frondicola گونه بنابراین. نگرفت صورت تکثیری

 اییدت مورد مناطق مذکور در صنوبر سپتوریوز بیماری عامل تنها

 (.1قرار گرفت )شکل 

 
صولات الکتروفورز . 5شکل  ص یهاآغازگر با PCR مح صا صی به طول تکثیر قطعه .Sphaerulina frondicola (Spnf/Spnr) گونه یاخت صا   اخت

 )شاهد منفی(.  70(، ستون17الی  1های های جمع آوری شده از مناطق مختلف )ستوندر جدایه جفت باز 537
Figure 1. Gel electrophoresis of PCR products using Sphaerulina frondicola specific primers (Spnf /Spnr).  Amplification 

of a 439 bp specicfic fragment in isolates collected from different regions (columns 1- 19), column 20 (negative control).  
 

 بررسی تنوع ژنتیکی
و  ISSRاز مجموع الگوهای باندی حاصل از آغازگرهای 

RAPD ،107  نوار چندشکلی ایجاد شد. بیشترین نوار چند شکلی

  OPB01نوار( و کمترین توسط آغازگر 75) SAT1توسط آغازگر 

ها با (. در تجزیه و تحلیل داده7نوار( حاصل شد )شکل  15)

و رسم دندروگرام، کمترین  NTSYSاستفاده از نرم افزار 

خوشه( و  7)تعداد   OPA13بندی متعلق به آغازگرخوشه

 70)تعداد   SAT1 بندی متعلق به آغازگر بیشترین خوشه

آغازگرهای  باشد. دو آغازگر ریز ماهواره در مقایسه باخوشه( می
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های مورد مطالعه تصادفی تنوع ژنتیکی بالاتری را در جمعیت

 . دادندنشان   S. frondicolaگونه 

های حاصل ها براساس دادهدر بررسی تنوع ژنتیکی جدایه

از دو آغازگر ریزماهواره؛ دندروگرام رسم شده با ضریب شباهت 

دندروگرام رسم خوشه و  75ها را در جدایه ،بندیدرصد طبقه 90

ا هبندی جدایهطبقه ،های سه آغازگر تصادفیشده بر اساس داده

توان نتیجه گرفت دو دهد بنابراین میخوشه نشان می 19را در 

آغازگر ریزماهواره تنوع بیشتری نسبت به سه آغازگر تصادفی 

 (.5و 3)شکل  نشان دادند

 از حاصل هایداده اساس بر شده رسم همچنین دندروگرام

ها بندی جدایهدرصد طبقه 90ضریب شباهت براساس آغازگر پنج

دهنده تنوع ژنتیکی دهد که خود نشانخوشه نشان می 70را در 

باشد. این دندروگرام می S. frondicolaهای بالا در بین جدایه

 در. نداد نشان ها راهیجدا ییایجغراف محل براساس بندیگروه

 ار تفاوت نیشتریب هوراند منطقه از Sep14 هیجدا بندیگروه نیا

 در یدرصد 50 شباهت با که چرا است داشته گرید هایهیجدا با

 (. 3، جدول  5)شکل  .است گرفته قرار شده رسم دندروگرام

 

تنوع ژنتیکی محاســبه شــده با اســتفاده از نرم افزارهای ژنتیک 
 جمعیت

-ها با استفاده از دادهمیزان تنوع تخمینی برای کل جمعیت

باشد می 001/0در سطح احتمال  177/0ها های همه آغازگر

تنوع ژنتیکی  SAT1(. در تنوع تخمینی توسط آغازگر 5)جدول 

 = h = 0.201 pهای خوی و کلیبر مشابه هم بودند )جمعیت

(. ولی فاصله ژنتیکی و تمایز ژنتیکی بین این دو جمعیت 0.001

لاف توان گفت بر خمیباشد. بنابراین در سطح متوسط به بالا می

تنوع ژنتیکی مشابه، این دو جمعیت از ساختار ژنتیکی متفاوتی 

باشند. تمایز ژنتیکی بین این دو جمعیت به خاطر برخوردار می

وجود یا عدم وجود برخی نوارها در مجموع نوارهای چند شکلی 

باشد به طوری های مربوط به این دو جمعیت میدر بین جدایه

در  SAT1ی مربوط به نوارهای چند شکلی آغازگر هاکه در آلل

، 7000، 7700هفت نوار )نوار چندشکلی( )نوارهای با اندازه 

در چهار  SAT2،( در آغازگر 300، 550، 600، 1750، 1500

( در آغازگر 1700، 900، 950، 7100نوار )نوارهای با اندازه 

OPB01  ( 650، 700، 1000در سه نوار )نوارهای با اندازه های

های، با اندازه1900در چهار نوار )نوارهای  OPB10در آغازگر 

در پنج نوار )نوارهای  OPA13( و در آغازگر 500، 150، 1300

( با هم متفاوت 900، 100، 1000، 1500، 7000های با اندازه

 بودند. 

 

 هاتمایز ژنتیکی بین جمعیت
 میزانهای هوراند و کلیبر با کمترین تمایز بین جمعیت

مشاهده شد به طوری که بیشترین جریان ژنی  357/0احتمال 

باشند. در مقابل بیشترین تمایز بین را دارا می 756/55با میزان 

های خوی و بستان آباد محاسبه شد که دلیل آن جریان جمعیت

توان گفت هر باشد. بنابراین می( می561/0ها )ژنی کم  بین آن

ها بیشتر باشد تمایز ژنی کمتری چقدر جریان ژنی بین جمعیت

 (.6و  5در بین شان وجود خواهد داشت )جدول 

 هایسازی آسکوسپورمختلفی از قبیل تولید و رها هایراه

تواند در وقوع جریان و انتقال قلمه می ایحشرههوازاد، ناقلین 

های اناغلب قلمست شد متذکر باید البته. ژنی نقش داشته باشند

 و باشدمی واقع آبادبستان منطقه در شرقیانآذربایج استان

 رد تامین شده باشد باید هاقلمه طریق از ژنی جریان این چنانکه

ین ژنی در کمترین سطح ب در نتیجه تمایز و خود سطح بیشترین

 همانطور کهحالی در باشد جمعیت خوی و جمعیت بستان آباد

 فاصله بیشترینشود، می مشاهد 5و  5جداول شماره  در که

عیت جم بین ژنی جریان کمترین و تمایز بیشترین ژنتیکی،

 جودو بنابراین است شده محاسبه دیگر هایجمعیت با آبادبستان

-می منتفی نقاط به سایر آبادبستان از هاقلمه توسط ژنی جریان

 گردد.

 

 هاهای جمعیتهاپلوتیپ
-برابر می های هر جمعیتها با تعداد جدایهتعداد هاپلوتیپ

باشد ها اختصاصی آن جمعیت میباشد و حتی این هاپلوتیپ

های مورد بررسی از هر توان نتیجه گرفت که جدایهبنابراین می

ا هاند چرا که این جدایهجمعیت تولید مثل غیر جنسی نداشته

یه توان فرضهای یکسان نیستند و در نتیجه میحاوی هاپلوتیپ

را مورد    S. frondicolaمعیتحضور تولید مثل جنسی در ج

 (.9بررسی قرار داد )جدول 
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 ISSR . a. AST1 ،b. SAT2 ،.cو  RAPD هایآغازگر با  Sphaerulina frondicola گونه هایجدایه شده ریتکث ینوارها یالگو .2 شکل

OPB01 ،d. OPB10 ،.e OPA13. 

Figure 2. DNA fingerprinting profiles of Sphaerulina frondicola isolates using RAPD and ISSR primers. a. AST1, b. 

SAT2, c. OPB01, d. OPB10, e. OPA13.  
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 Unweighted  (UPGMA) روش اساس بر  NTSYSافزار نرم از استفاده با  SAT2و SAT1 آغازگر دو هایداده از حاصل دندروگرام .9شکل 

Pair Group Method with Arithmetic mean و ضریبDICE  یهاهیجدا برای Sphaerulina frondicola 90/0 سطح شباهت با.   
Figure 3. Dendrogram generated from the data of two primers SAT1 and SAT2 using NTSYS software based on UPGMA 

method and DICE coefficient for Sphaerulina frondicola isolates at the similarity level of 0.70. 

 

 
صل دندروگرام .4شکل  ستفاده با OPB01و   OPB10 ،OPA13آغازگر سه هایداده از حا ساس بر NTSYS افزار نرم از ا و  UPGMA روش ا

    .90/0 با سطح شباهت  Sphaerulina frondicolaیهاهیجدا برای  DICEضریب
Figure 4. Dendrogram generated from the data of three primers OPB01, OPB10 and OPA13 using NTSYS software 

based on UPGMA method and DICE coefficient for Sphaerulina frondicola isolates at the similarity level of 0.70. 
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  روش اساس بر NTSYS افزار نرم از استفادهبا  SAT1و OPA13 ،OPB01 ،OPB10 ،SAT2 آغازگر پنج یهاداده از حاصل دندروگرام. 1 شکل

UPGMA و ضریبDICE  یهاهیجدا برای Sphaerulina frondicola  90/0 با سطح شباهت.   

Figure 5. Dendrogram generated from the data of five primers SAT1, SAT2, OPB01, OPB10 and OPA13 using NTSYS 

software based on UPGMA method and DICE coefficient for Sphaerulina frondicola isolates at the similarity level of 

0.70. 

 Sphaerulina یهاهیجدا برای OPA13 و SAT1 ،SAT2 ،OPB01 ،OPB10 مریپرا پنج هایده از دادهبا استفا شده جادیا بندیگروه .9جدول 

frondicola    درصد. 90براساس ضریب شباهت 
Table 3. Grouping created by using the data of five primers SAT1, SAT2, OPB01, OPB10 and OPA13 for Sphaerulina 
frondicola isolates based on 70% similarity coefficient. 

Group 
number 

Number 
of isolate 

Isolate code  
 

region  

1 7 Sep50, Sep54, Sep53, Sep52 Sep51, Sep12, 
Sep39 

Ahar,  Khoy (5),
Mianeh  

2 4 Sep29, Sep30, Sep31, Sep40 Jolfa (3), Mianeh   
3 1 Sep23 Kaleybar 
4 2 Sep49, Sep55 Meshgin Khoy, 

  Shahr 
5 3 Sep25,Sep38, Sep37 Mianeh (2), 

Kaleybar    
6 1 Sep41 Mianeh 
7 1 Sep32 Jolfa 
8 1 Sep34 Jolfa 
9 2 Sep35, Sep36 Jolfa 
10 1 Sep33 Jolfa 
11 1 Sep19 Hurand  
12 1 Sep28 Kaleybar   
13 10 Sep22,  Sep9,  Sep26,  Sep8,  Sep4  Sep5,  Sep6,  

Sep11,  Sep10,  Sep1 
 Kaleybar Ahar (8),   

14 2 Sep3, Sep7 Ahar 
15 1 Sep18 Hurand  
16 2 Sep17, Sep24 Hurand, Kaleybar 
17 3 Sep20, Sep21,  Sep2   Ahar Kaleybar (2),  
18 3 Sep15 Hurand  
19 6 Sep43, Sep42, Sep45, Sep47, Sep44, Sep46 Marand (2), 

Bostanabad (4)   
20 1 Sep14 Hurand  
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 .Sphaerulina frondicolaهای جمعیت هر کدام از تخمینی ژنتیکی تنوع. 4جدول 
Table 4. Estimated genetic diversity of each populations of Sphaerulina frondicola. 

Primer   Khoy Mianeh Kaleybar Jolfa Hurand  Ahar Bostanabad Total 

SAT1 0.201 0.207 0.201 0.243 0.253 0.233 0.193 0.219 

SAT2 0.156 0.198 0.271 0.241 0.312 0.236 0.083 0.214 

OPB01 0.144 0.171 0.146 0.119 0.128 0.084 0.200 0.142 

OPB10 0.138 0.243 0.221 0.220 0.313 0.190 0.223 0.221 

OPA13 0.146 0.177 0.271 0.206 0.219 0.164 0.059 0.177 

Mean 0.159 0.202 0.224 0.212 0.251 0.189 0.153 0.199 

 

 .Sphaerulina frondicolaهای تمایز ژنتیکی جمعیت. 1جدول 
Table 5. Genetic differentiation of Sphaerulina frondicola populations.   

 Bostanabad Ahar Hurand Jolfa Kaleybar Mianeh Khoy 

Khoy 0.001 0.001 0.004 0.001 0.001 0.008 0 

Mianeh 0.01 0.002 0.007 0.002 0.007 0 0.178 

Kaleybar 0.005 0.038 0.352 0.001 - 0.177 0.277 

Jolfa 0.002 0.001 0.001 0 0.169 0.159 0.285 

Hurand 0.011 0.006 0 0.15 0.009 0.175 0.287 

Ahar 0.004 0 0.115 0.285 0.06 0.269 0.323 

Bostanabad 0 0.403 0.227 0.405 0.326 0.429 0.516 

 
 براساس ارزش و مقدار تمایز ژنی. Sphaerulina frondicolaهای جریان ژنی بین جمعیت .6جدول 

Table 6. Gene flow between Sphaerulina frondicola populations based on the value and amount of gene differentiation. 
 Bostanabad Ahar Hurand Jolfa Kaleybar Mianeh Khoy 

Khoy       0 

Mianeh      0 2.313 

Kaleybar     0 2.318 1.308 

Jolfa    0 2.466 2.649 1.435 

Hurand   0 2.825 54.956 2.353 1.24 

Ahar  0 3.846 1.257 7.875 1.362 1.046 

Bostanabad 0 0.742 1.698 0.734 1.032 0.665 0.468 
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 .Sphaerulina frondicolaهای های محاسبه شده برای هر یک از جمعیتهاپلوتیپ .7جدول  
Table 7. Calculated haplotype for each population of Sphaerulina frondicola.  

Population Number of isolate Number of 
haplotype Number of specific haplotype 

Khoy 6 6 7 

Mianeh 5 5 5 

Kaleybar 8 8 8 

Jolfa 8 8 8 

Hurand 5 5 5 

Ahar 12 12 12 

Bostanabad 4 4 4 

 

 Pop Genدندروگرام رسم شده با نرم افزار 
های هر جمعیت را در کنار هم قرار جدایهاین دندروگرام 

نماید. این نوع ها را با هم مقایسه میداده و در واقع جمعیت

شود و کلیه نتایج رسم می  Neiدندروگرام براساس فاصله ژنتیکی

ها را به زبانی ساده بیان می به دست آمده از این نوع پژوهش

معیت کلیبر (. این دندروگرام در درجه اول دو ج6نماید )شکل 

و اهر را در یک خوشه و نزدیک هم با بیشترین شباهت رسم 

کرده است. سپس جمعیت هوراند بیشترین شباهت را با دو 

دهد. از طرفی، جمعیت خوی و جمعیت اهر و کلیبر نشان می

میانه شباهت قابل توجهی با هم داشته و در یک خوشه قرار 

های کلیبر، اهر و تاند. در درجه بعدی شباهت بین جمعیگرفته

هوراند با جلفا برقرار بوده است. در حقیقت، این چهار جمعیت با 

اند. و جمعیت های خوی و میانه در یک خوشه قرار گرفتهجمعیت

 اشد.ببستان آباد بیشترین فاصله را با شش جمعیت دیگر دارا می

 
شده  .6 شکل سم  ستفاده از بادندروگرام ر  POP2 ،)جمعیت خوی( Sphaerulina frondicola .POP1های . برای جمعیتPop Genنرم افزار  ا

 .  (آبادبستان)جمعیت  POP7 ،(اهر)جمعیت  POP6 ،(هوراند)جمعیت  POP5 ،(جلفا)جمعیت  POP4 ،(بریکل)جمعیت  POP3 ،(انهیم)جمعیت 
Figure 6. Dendrogram generated by Pop Gen software for populations of Sphaerulina frondicola. POP1 (Khoy 

population), POP2 (Mianeh population), POP3 (Kaleybar population), POP4 (Jolfa population), POP5 

(Hurand population), POP6 (Ahar population) and POP7 (Bostanabad population). 

 

   بحث
های مهم و جدی شاخ و لکه برگی صنوبر یکی از بیماری

 و هابرگ موعد از پیش باشد، که موجب ریزشبرگ صنوبر می
گردد و حتی در مواردی باعث شانکر می هاسرشاخه خشکیدگی

(Ostry 1987 .)Golmohammadi et al. (2015)  گونه S. 

frondicola برگی سپتوریایی صنوبر در را به عنوان تنها عامل لکه

 اباستان آذربایجان شرقی معرفی کردند. در مطالعه حاضر نیز 
 این گونه ،S. frondicolaگونه  یاختصاص یآغازگرها از استفاده

جدایه از هشت منطقه مختلف، به عنوان تنها عامل  131با 
بیماری سپتوریوز صنوبر در استان آذربایجان شرقی و بخشی از 
استان آذربایجان غربی شناسایی شد. به عنوان یک اصل کلی، 

 از کافی جهت مدیریت موثر یک بیماری داشتن اطلاعات
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 میزبانی، فطی بقا، هایراه دقیق شناسایی جمله بیمارگر، از
ی بیمار عامل جنسی مرحله شناسایی و ژنتیکی تنوع بررسی
 ه،رفتیپذ انجام تاکنون که یمطالعات یط در .باشدمی ضروری
و براساس  دباشیم هتروتال گونه نیا که است شده مشخص
مرحله جنسی این گونه به گونه  ،های مولکولیشباهت

Mycosphaerella populi  .وقوع جهتنسبت داده شده است 
 هر که است لازم  S. frondicola تیجمع در یجنس مثل دیتول
یع توز .باشند داشته حضور تیجمع داخل در یزشیآم یپت ژن دو

های تیپ آمیزشی در داخل جمعیت شاخصی و فراوانی نسبی ژن
ه هایی کباشد. جمعیتبرای احتمال وقوع تولید مثل جنسی می

ولید های بیشتری تدارند، ژنوتیپبه طور منظم تولید مثل جنسی 
کنند که باعث به وجود آمدن سطوح بالای تنوع ژنتیکی در می

هایی که تنها تولید مثل غیر جنسی دارند، مقایسه با جمعیت
(.  مطالعات زیادی در مورد بررسی Milgroom 1996شود )می

های قارچی مهم در دنیا انجام های گونهتنوع ژنتیکی جمعیت
است. به عنوان مثال تنوع ژنتیکی برای شده 

 & .Zymoseptoria tritici (Roberge ex Desm.) Quaedvlگونه

Crous   ،یجغرافیای سطح یک درعامل بیماری بلاچ برگی گندم 
برآورد شده است که نتایج این تحقیق  515/0تونس  در ترکوچک

های مربوط به حاکی از وجود تولید مثل جنسی در بین جدایه
 .Cordo et al(. Berraies et al. 2013می باشد ) Z. triticiگونه 

 .Zمورد مطالعه  تیجمع یرا برا ییبالا یکیتنوع ژنت (2006)

tritici همچنین  .کردند گزارشKabbage et al. (2008)  ساختار
چند  را در کانزانس با استفاده از روش  Zymoseptoriaژنتیکی 

 Amplified (AFLP) شکلی در طول قطعات تکثیر شده

Fragment Length Polymorphism  مورد بررسی قرار داده و
ها را نشان درصد در بین جمعیت 71وجود تنوع ژنتیکی بالای 

تنوع ژنتیکی قابل توجهی با  Trkulja & Hristov (2012)دادند. 
  Sacc . هایدر میان جدایه RAPDهای استفاده از نشانگر

Cercospora beticola هدف نیز با مطالعه گزارش کردند. این 
 با  S. frondicola جمعیت در موجود ژنتیکی تنوع بررسی
 ISSRو ریز ماهواره    RAPDمولکولی هاینشانگر از استفاده

در مطالعه حاضر سه آغازگر تصادفی و دو آغازگر ریز  .شد انجام
نوار با  107ماهواره مورد استفاده قرار گرفته که نتیجه آن ایجاد 

  S. frondicolaهای مختلف برای جمعیت مورد مطالعه اندازه
-لیها پتوان نتیجه گرفت که این آغازگرباشد. بنابراین میمی

های این ه و تحلیل دادهمورفیک هستند. نتایج حاصل از تجزی
بندی نشان داد که گروه NTSYSها با استفاده از نرم افزار آغازگر

های ایجاد شده هیچ همبستگی با منطقه جغرافیایی جدایه

های مختلف هر های مناطق مختلف ندارد و جدایهجمعیت
های مختلف به صورت مجزا از هم و یا حتی در جمعیت در گروه

گیرند، که این های مناطق دیگر قرار میمعیتهای جکنار جدایه
ها و نیز شباهت بالای درون جمعیت ژنتیکی نشان دهنده تنوع
ای قابل توجهی باشد و تنوع درون گونهها میبالای بین جمعیت

 دهد. های مختلف را نشان میدر جمعیت
 هاهای آغازگرهمچنین نتایج حاصل از تجزیه و تحلیل داده

 Haplotypeو Pop Gen و Gen Alex هایاز نرم افزاربا استفاده 

Analyse-1.05 سطح بالایی از تنوع هاپلوتیپی و سطح متوسطی ،
نشان   S. frondicola های مورد مطالعهدر جمعیت از تنوع ژنی را

های مورد دهند به طوری که حتی با وجود تعداد کم جدایهمی
های برابر با تعداد جدایهها بررسی در هر جمعیت، تعداد هاپلوتیپ

موجود در هر جمعیت بوده و هر هاپلوتیپ تنها حاوی یک جدایه 
باشد با توجه به این نتایج است که اختصاصی هر جمعیت می

  S. frondicolaتوان فرضیه وجود مرحله جنسی در جمعیت می
را دور از انتظار ندانست. زیرا که تنوع ژنتیکی مشاهده شده در 

S. frondicola   برای یک میگروارگانیسم تنها با تولید مثل غیر
رسد. در صورتی که جنسی در این حد غیر معقول به نظر می

دی تواند شاهمیزان زیاد تنوع ژنتیکی در یک مقیاس کوچک، می
ع که تنوبر نوترکیبی جنسی در این منطقه باشد. درصورتی
یبی نوترکژنتیکی کم باشد با امکان وجود تولید مثل جنسی و 

جنسی در این منطقه تطابق نخواهد داشت. ولی همانطور که 
های جداسازی شده از یک درخت و یا مشاهده شده است جدایه

دهند و در های مختلفی را نشان میهاپلوتیپحتی از یک لکه، 
 و  RAPDهای ایجاد شده توسط آغازگرهای بندیگروه

ISSRگیرند که حاکی یهای مختلف قرار ممختلف نیز در گروه
 باشد.از وجود تنوع ژنتیکی بالا در یک مقیاس کوچک می

در تحقیق حاضر، میانگین تنوع ژنتیکی برآورد شده برای 
باشد در حالی که می 177/0برابر با   S. frondicolaجمعیت 

 S. musiva 717/0تنوع ژنتیکی برآورد شده برای جمعیت 
(Feau et al. 2005aمی ) باشد که تقریبا در یک محدوده نزدیک

تنوع میزبانی  S. musivaبه هم قرار دارند. البته در مورد گونه 
وجود دارد به طوری که در هر منطقه علایم مربوط به بیمارگر از 

 .Pو  Populus (L. P. nigraروی دو گونه از جنس 

euramericana (Dode) Guinier جداسازی شده است و این )
ذار باشد. گتواند در افزایش تنوع ژنتیکی تاثیرزبانی میتنوع می

 اناست منطقه در کشت مورد ارقام ،یعیطب منابع اداره مطابق آمار
 گونه و P. nigra، L. P. alba گونه سه یشرق جانیآذربا

 به دیبریه گونه نیا که باشدیم  P. euramericanaدیبریه
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. است شده یشرق جانیآذربا استان وارد رانیا شمال از یتازگ
حاکی از حساسیت دو رقم  Feau et al. (2005a)های یافته

  frondicolaنسبت به  P. euramericanaو P. nigra صنوبر 

توسط  P. albaباشند و تنها یک گزارش از هند از آلودگی رقم می
 P. albaتوان گفت که گونه این بیمارگر حکایت دارد. بنابراین می

 جانیآذربا استان در باشد.تر مینسبت به این بیمارگر متحمل
 کشت گونه نترییمیقد P. nigra گونه ،صنوبر ارقام نیب از یشرق
 تیحساس و پراکنش و یفراوان از و بوده منطقه نیا در شده
 طول در و است برخوردار  S. frondicola بهنسبت  زین یبالاتر
ه به با توج. است کرده دایپ یسازگار زبانیم نیا با بیمارگر زمان

به این منطقه باید شاهد  P. euroammericanaورود گونه 
اپیدمی و رواج هر چه بیشتر بیماری لکه برگی سپتوریایی در این 

-مناطق باشیم چرا که تنوع و فراوانی میزبان حساس خود مقدمه

 باشد.   ای برای تنوع ژنتیکی بالای بیمارگر می
ها ممکن است توسط یک جریان یکی بین جمعیتتمایز ژنت

ها توضیح داده شود. تمایز ژنتیکی ژنی محدود بین جمعیت
تقریبا مشابه با   S. frondicolaهای برآورد شده برای جمعیت

باشد و به طور می S. musivaتمایز برآورد شده برای جمعیت 
 .Zهای سلومیست مانند ای بیشتر از سایر قارچقابل ملاحظه

tritici  01/0در شمال آمریکا با ارزش تمایز (Zhan et al. 2003 )
 Phaeosphaeria های آمریکایی و سوئیسیو بین جمعیت

nodorum (E. Müll.) Hedjar.  05/0با ارزش تمایز  (Keller et 

al. 1997های باشد. تمایز کم مشاهده شده بین جمعیت( می
قارچی فوق ممکن است با تولید مثل جنسی و رهاسازی 

و  S. musivaآسکوسپورهای هوازاد قابل تفسیر باشد. در مورد 
S. frondicola   ارزش تمایز برآورد شده بالا با وقوع یک پتانسیل

 به  S. frondicolaباشد. آسکوسپورهایمتناقض می ،انتشار شدید
 ;Sivanesan 1990صورت بالقوه هوازاد توصیف شده است )

Sinclair et al. 1987ها ناشناخته ( اما به صورت بالقوه انتشار آن
مانده است. مشابه همین مورد، سطح متوسط تمایز برای قارچ 

 Cryphonectria parasitica (Murrill) عامل بلایت شاه بلوط 

M.E. Barr ( مشاهده شده استMilgroom & Lipari 1995 .)
 13که برای بیش از  C. parasiticaمقدار متوسط تمایز برای 

دهنده جریان ژنی محدود در برآورد شده بود نشان 7/0جمعیت 
شمال شرق آمریکا برای این قارچ علی رغم حضور آسکوسپورهای 

-هایی که توسط آب یا ناقلین حیوانی پخش میهوازاد و کنیدی

ابراین تمایز ژنتیکی برآورد شده برای جمعیت شوند بوده است، بن
S. frondicola  توان با توجه به فاصله جغرافیایی را تا حدودی می

توضیح داد. چرا که مثلا دو منطقه هوراند و کلیبر که فاصله 

جغرافیایی کمتری دارند از تمایز ژنتیکی براورد شده کمتری نیز 
ه شده برای این دو برخوردارند در حالی که جریان ژنی محاسب

جمعیت نیز به طور قابل توجهی بالا است. بنابراین وجود جریان 
ها اگرچه به صورت محدود، فرضیه وجود ژنی بین جمعیت

نمایند. به تر میرا محکم  S. frondicolaآسکوسپور در جمعیت 
های مختلف و توزیع تنوع ژنی در یک طور کلی وجود هاپلوتیپ

حضور آسکوسپور جنسی هوازاد به عنوان مقیاس کوچک، فرضیه 
 دهد.مایه تلقیح اولیه در چرخه بیماری را نتیجه می

های مقاومت خطرناک هایی که در شکستن ژنبیمارگر
اند دارای سیستم تولید مثلی پیچیده، پتانسیل جریان تلقی شده

م باشند و کژنوتیپ بالا، جمعیت موثر بزرگ و نرخ جهش بالا می
هایی هستند که حاوی تولید مثل غیر ها آنیمارگرترین بخطر

جنسی قوی، پتانسیل پایین برای جریان ژنی، اندازه جمعیت موثر 
(. McDonald et al. 2002کوچک و نرخ جهش پایین هستند )

توان گفت که نوع سیستم تولیدمثلی در تکامل بنابراین می
یار بسجمعیت بیمارگر و در نتیجه در شکستن مقاومت میزبان 

 باشد. موثر می
Possiede et al. (2009)  از مقاومتGuignardia 

citricarpa Kiely  به قارچکش بنومیل در باغات مرکبات
سال کنترل خبر دادند و بعد از  10بعد از  ،آفریقای جنوبی

 های آزمایشگاهی عامل مقاومت را به تنوع ژنتیکی بیمارگربررسی
پتانسیل تکاملی بالا در طول زمان منجر اند. بنابراین نسبت داده

به تنوع ژنتیکی بالا در جمعیت بیمارگر شده و بروز مقاومت 
 نسبت به قارچکش شده است.

در جهت بررسی  Baysal et al. (2013)ای که توسط مطالعه
 Fusarium oxysporumگونه  های مخصوصروابط ژنتیکی فرم

Schltdl. های گوجه فرنگی و بادمجان با استفاده بر روی میزبان
انجام پذیرفت نشان داده است که فرم  ISSRاز نشانگرهای 

 .F. oxysporum f. sp. melongenae Matuo & K مخصوص

Ishig. FOM) عامل پژمردگی بادمجان تنوع ژنتیکی بالاتری را )
زایی بالایی شدت بیماری Baysal et al. (2013)دهد. نشان می

توان گزارش کردند. بنابراین می FOMهای مختلف ی جدایهرا برا
نگاتنگ ای تزایی نیز رابطهبین تنوع ژنتیکی بالا و شدت بیماری

 تواند در دامنه میزبانیقائل شد و اینکه تنوع ژنتیکی بالا می
 بیمارگر تاثیر گذار باشد.

های در حال تکامل، توانایی تغییرات ژنتیکی در ژن
دهند که برای حفظ خیص میزبان را افزایش میجلوگیری از تش

باشد. بیمارگر برای حفظ و دوام خود حتی اگر جمعیت لازم می
 تلاش با  میزبان خاص خود وارد تعامل نشود، برای آلوده سازی
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توان این (. بنابراین میMcDonald & Linde 2002کند )می
فرضیه را مطرح کرد که با توجه به عدم شناخته شدن مرحله 

مشاهده  آن های و تنوعی که در جمعیت S. frondicola جنسی 

شده است، احتمالا تولید مثل جنسی این گونه قبلا بر روی 
میزبان خاص دیگری میسر بوده ولی اینک به دلیل از دست دادن 

 باشد.یی نمیمیزبان مذکور قابل تشخیص و شناسا
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