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  93تان زمس، 4شماره  37گیاه پزشکی (مجله علمی کشاورزي)، جلد 

 
 

  هاي زراعیدر خاك Rhizoctonia zeaeهاي ارزیابی تنوع ژنتیکی جمعیت
 هاي مازندران و گلستاناستان

  3و حشمت اله رحیمیان 2، محمدعلی تاجیک قنبري*1تلماه تلمادره اي

  

  )ttelmah@gmail.com( دانشگاه علوم کشاورزي و منابع طبیعی ساري کارشناسی ارشد بیماري شناسی گیاهی، نویسنده مسوول: - *1
  استادیارگروه گیاه پزشکی، دانشکده علوم زراعی دانشگاه علوم کشاورزي و منابع طبیعی ساري -2
  گیاه پزشکی، دانشکده علوم زراعی دانشگاه علوم کشاورزي و منابع طبیعی ساري استادگروه -3

  24/12/92ش: پذیر تاریخ    18/2/92تاریخ دریافت: 
 

  چکیده
. به استریشه و سوختگی غلاف ذرت و برخی از گیاهان گرامینه  عامل پوسیدگی Rhizoctonia zeaeقارچ 

هاي زراعی استان مازندران و گلستان در طی سال هاي از خاك ،R. zeaeمنظور بررسی تنوع ژنتیکی جمعیتهاي 
ریبوزومی تعلق پنج  S28 DNAو  S18ی یابی نواحی گرفت. تکثیر و توال انجامنمونه برداري   1390-1389

مقایسه  جدایه با پراکنش جغرافیایی متفاوت با 20تأیید نمود. تنوع ژنتیکی  R zeaeجدایه منتخب را به گونه 
توالیهاي نوکلئوتیدي  .انجام شد ITS5و  ITS4 با استفاده از آغازگرهاي ITSناحیه توالیهاي حاصله از تکثیر 

شان داد که در سطح تشابه بالا جدایه ها به چهار گروه تقسیم شده و از نظر تنوع ژنتیکی متنوع می ن ITSناحیه 
  .وجود دارد ITSمشخص شد رابطه مستقیمی بین تنوع مورفولوژیک و پلی مورفیسم ناحیه  بررسیباشند. در این 

  
  ITS4 ،ITS5 ،Rhizoctonia zeaeواژه ها: تنوع ژنتیکی، کلید 

  
  مقدمه

 متنوع و یکی از بزرگترینRhizoctonia س جن
هاي بازیدیومیستی است که کنیدي تولید نمی  قارچترین 

هاي ناقص  قارچ سایراز  نیز کند و به لحاظ رویشی
بر اساس مفهوم  ).1987، 1اووگوشیمتمایز است (

بازنگري شده جنس، گونه هاي رایزوکتونیا با توجه به 
سه هاي جوان و ، تعداد هسته در سلول ریهیفرنگ 

قابل تفکیک از یکدیگرمرحله جنسی ریخت شناسی 
، 3بورپی و مارتین ;1991 ،2(اسنه و همکاران هستند
رایج . طبقه بندي )1992، 4کارلینگ و سامنر ;1992
متکی بر  Rhizoctonia solaniي کمپلکس   گونه

هاي  ها است. همچنین روش واکنش آناستوموزي هیف
ریبوزومی  DNAز توالیهاي مولکولی مبتنی بر آنالی

                                                             
1- Ogoshi 
2- Sneh et al. 
3- Burpee & Martin 
4- Carling & Sumner 

)rDNA به سیستم طبقه بندي (AG  اضافه شده است و
اجازه تفحص در روابط تکاملی آنها را می دهد 

). رنگ اصلی کلونی در 2011 ،5استراسباف و همکاران(
R. zeae  نارنجی بوده و اسکلروتها از صورتی تا نارنجی

 .R ریخت شناسی سلولیمتغیر است. بر اساس معیارهاي 

zeae اسنه و ( ایزوکتونیاي چند هسته اي استاز گروه ر
نخستین بار در دنیا  R. zeae). گونه 1991 همکاران،

توسط ورهیس به عنوان عامل پوسیدگی سختینه اي ذرت 
). شکل جنسی این 1934، 6ورهیز( شده استگزارش 

گانل سه  کهاست  Waitea circinata متعلق بهگونه 
 .W. circinata var. circinata  ،Wواریته

circinata var. oryzae  وW. circinata var. 

zeae  را بر اساس تفاوت مورفولوژیکی کلونی در
لینر و (ه است توصیف کردبراي آن مرحلۀ رویشی 

                                                             
5- Strausbaugh et al. 
6- Voorhees 
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). وجود تنوع مورفولوژیکی در 1994 ،1کارلینگ
این این امر را تداعی کرد که  R. solaniجمعیت هاي 

و  نگلوتنوع ژنتیکی برخوردار باشد (از  بایستی گونه نیز
). مطالعه تنوع ژنتیکی رایزوکتونیا ها 1993، 2همکاران

ابتدا با روشهاي بیوشیمیایی نظیر الکتروفورز پروتئینهاي 
محلول سلولی، آیزوزایمها، زایموگرام پکتین و آنالیز 
اسیدهاي چرب بیشتر در سطح گونه و یا گروه 

مولکولی مختلف  آناستوموزي شروع شد و روشهاي
لازار ستوانست اختلافات درون جمعیت را آشکار سازد (

 ؛2001 ، 4پالسنلوبک و  ؛b 2000 ،3و همکاران
). هنگامی که خصوصیات 2002و همکاران،  کارلینگ

تشخیص  ندارند،  برايمورفولوژیکی کارایی لازم را 
یک روش قابل اعتماد  rDNAگروه بندي بر اساس 

علاوه  .هاي قارچ است صحیح جدایه براي تعیین جایگاه
جهت تشخیص و  PCRروشهاي متنوعی بر پایه  بر آن 
و  تبولابندي قارچها، ابداع گردیده است (طبقه 

هاي  RNAکه  DNA). توالیهایی از 1998 ، 5همکاران
کنند نواحی مناسبی جهت بررسی  ریبوزومی را کد می

روابط فیلوژنیک و تاکسونومیک و همچنین قرابت 
، 6و همکاران زبرنژنتیکی بین قارچها به حساب می آیند (

) با مقایسه توالی 1997( 7). کونیناگا و همکاران1991
جدایه از  45در  RNAنوکلئوتیدي نواحی کد کننده 

AG  ها و زیرگروههاي مختلف نشان دادند که توالی
شدیداً حفاظت شده اند، اما  S rDNA8/5هاي 

 S28و  S18د فاصل قطعات تفاوتهاي قابل توجهی در ح

، بین جدایه ها وجود دارد. آنالیز ITSدر ناحیه  فیلوژنی
و  Lupinاز  R. solaniهاي  جدایه ITSتوالیهاي 

دیگر محصولات در آلبرتا کانادا نشان داد که این قطعه 
 .AG2-2 Rو  AG2-1براي تفکیک جدایه هاي 

                                                             
1- Carling & Leiner 
2- Leung et al. 
3- Salazar et al. 
4- Lubeck & Poulsen 
5- Bulta et al. 
6- Bruns et al. 
7- Kuninaga et al. 

solani  نامناسب و براي شناسایی جدایه هايAG4  با
 68). ارزیابی 2009، 8و و همکارانژارزش می باشند (

،  ITSبراساس توالی ناحیه  Rhizoctoniaجدایه قارچ 
و جدایه  R. solaniهاي مختلف از   AGتفاوت بین 

 .Wو  Ceratobasidium  ،CAG6هاي 

circinata var. zeae  ) اکرا و را به خوبی نشان داد
 .Rهاي ایرانی  ). تنوع ژنتیکی جدایه2009 ، 9همکاران

solani  جدا شده از ریشه چغندرقند به وسیله ي آنالیز
ITS-rDNA  وRAPD-PCR  توسط محمودي و

 )1384( قنبريگزارش شد. تاجیک و  )1384( همکاران
 S18به منظور تعیین چندشکلی نواحی حد فاصل ژنهاي 

با  R. solani AG-1-IAدر ژنوم قارچ  S28و 
جمعیت قارچ عامل  rDNA RFLPاستفاده از نشانگر 

سوختگی غلاف برنج را مورد ارزیابی قرار دادند. 
روشهاي مولکولی چندي براي مطالعه ژنهاي ریبوزومی 

R. solani   مورد استفاده قرار گرفته است. تکثیر
قطعات فاصله ساز داخلی و برش آنها با آنزیمهاي 
محدودالاثر و بررسی الگوي حاصل یکی از روشهایی 

مدتاً در مطالعه ژنتیکی در سطح گونه و گروه است که ع
لیو و (وزي مورد استفاده قرار گرفته است آناستوم
). هدف از 1997، 11یزلکوبتا و ویلگا ;1992، 10سینکلر

بررسی حاضر شناسایی مولکولی و ارزیابی تنوع ژنتیکی 
در خاك هاي زراعی  Rhizoctonia zeaeجمعیتهاي 

ر پایه توالی ژنهاي استانهاي مازندران و گلستان ب
   ) است.rDNAریبوزومی (

  
  هامواد و روش

  : جدایهتهیه -
نمونه برداري بصورت تصادفی از خاك مزارع و 
باغات استان مازندران و گلستان در طول شش ماه انجام 
شد. جداسازي و خالص سازي آنها روي محیط کشت 

                                                             
8- Zhou et al. 
9- Ohkura et al. 
10- Liu & Sinclair 
11- Cubeta & Vilgalys 
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(عصاره  PDA) و water agar, WAآب آگار (
گرم  15گرم دکستروز و  12نی با گرم سیب زمی 200

)  ,Potato Dextrose Agarآگار در یک لیتر آب
  ). 2005، 1اشرودر  وپولیتز انجام شد (

و واکــــنش زنجیــــره پلیمــــراز  DNAاســــتخراج -
)PCR(: 

در محـیط کشـت مـایع     یـه هـا  توده ي میسـلیومی جدا 
PDB  گـرم   5گـرم سـیب زمینـی همـراه      50( عصاره ي

. اســتخراج بــه دســت آمــدآب) دکســتروز در یــک لیتــر 
DNA    با تخریب دیواره سلولی به وسیله ازت مایع و بـه

ــی ــین   2000( 2روش ریپل ــام شــد. همچن کیفیــت و ) انج
اسـتخراج شـده بـه روش اسـپکتوفتومتري      DNAکمیت 

مورد ارزیابی قرار گرفت. واکنش زنجیـره پلیمـراز بـراي    
 R. zeaeدر نمونه هاي S 28 و ITS،S 18تکثیر ناحیه 

ــاران   ــنایدر و همک ــا روش اش ــی ب ــورد بررس و  )1997( م
ــر  ) a 2000( ســلازار و همکــاران ــراي تکثی انجــام شــد. ب

DNA  از ترموسایکلر مدل (Bio-Rad )MJ Mini 

PTC-1148C  آغازگرهاي مورد اسـتفاده   .دشاستفاده
 ذکر شده است. 1و دماهاي اتصال آنها در جدول 

فر   در با 5/1در ژل آگارز % PCRمحصولات 
TBE )90 mM Tris, 90 mM Boric acid, 2 

mM EDTA  ( ولت تفکیک  60دقیقه در  45به مدت
 µg/mLپس از رنگ آمیزي با اتیدیوم بروماید ( .شدند

) از نقوش حاصل عکس برداري شد (کوالچاك و 5/0
 ).1997، 3همکاران

  :ترسیم دندروگرام-.
اـي شن     اـط فیلـوژنتیکی جدایـه ه اـیی  به منظور بررسی ارتب اس

افـزار   آنها با استفاده از نـرم  S28و  ITS ،S18شده، توالی نواحی 
Sequence  Edit   اـ ویرایش و دندروگرام روابط فیلـوژنتیکی ب

) بـه روش  2011، 4(تمورا و همکـاران  MEGA5نرم افزار
Maximum Parsimony Tree  .ترسیم شد 

                                                             
1- Paulitz & Schroeder 
2- Rapley 
3- Kowalchuk et al. 
4- Tamura et al. 

  
 نتایج و بحث

ان جدایه ي جمع آوري شده از دو است 70از مجموع 
مازندران و گلستان با در نظر گرفتن پراکنش جغرافیـایی،  

ــولی     20 ــی مولک ــراي بررس ــادفی ب ــورت تص ــه بص جدای
ــدول   ــدند (جــ ــاب شــ ــه 2انتخــ ــه   17) کــ ــه بــ جدایــ

Rhizoctonia zeae    یـک جدایـه بـه ،R. oryzae  و
 Waitea circinata var circinataدو جدایـه بـه   

مـون شـده   تعلق داشتند. از میان چهـار جفـت آغـازگر آز   
و  ITS4 جفــت آغــازگر  PCR) محصــول 1(جــدول 

ITS5 % براي کلیه جدایـه هـا تـک     5/1روي ژل آگارز
جفت باز را نشان داد (شـکل   670باندي با وزن مولکولی 

). آنـــالیز خوشـــه اي نتـــایج بـــه دســـت آمـــده بـــا       1
نشان داد که جدایه هاي مورد مطالعـه     ITSآغازگرهاي

ــا تشــابه   ــ 88ب ــار گ ــد.  درصــد در چه ــرار مــی گیرن روه ق
 R. zeaeبطوریکه جدایه هاي گروه اول مربوط به گونه

 Waitea، ســومین گــروه R. oryzae، گــروه دوم 

circinata var. circinata   و گروه چهارم متعلق بـه
 out group (Rhizoctonia solaniگروه خارجی (

می باشند. جدایه هاي گروه اول به دو زیـر گـروه تقسـیم    
ــه اســتان   30) %1زیــر گــروه ( شــدند کــه در جدایــه هــا ب

آن به استان مازندران متعلـق بـود همچنـین     70گلستان و %
 .داشت 1) پراکنشی مشابه با زیر گروه 2زیر گروه (

DNA  ژنومی تکثیرشده با آغازگرNS1&8 18S 

rDNA   براي تمام جدایه هـاي ،R. zeae    تـک بانـدي
ــی  ــا وزن تقریب ــود (شــکل   1800ب ــاز ب ــز) 2جفــت ب  و نی

ــر     ــاز گ ــت آغ ــده از دو جف ــر ش ــول تکثی ــابی محص ارزی
LROR&LR7 و LR7R&LR12  در ژل آگـــارز

 1600و  1490به ترتیب متشکل از یک باند به وزن  %5/1
 ). بررسی دنـدروگرام تـوالی هـاي   3جفت باز بود (شکل 

پنج جدایه منتخب نشان داد  S28و  S18تکثیر شده ناحیه 
کـه   ه ها مشاهده نمی شـود در سطح بالا، تنوعی بین جدای
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ریبوزمی  DNAبراي تکثیر نواحی مختلف اپران  PCRتوالی و دماهاي اتصال جفت آغازگرهاي استفاده شده در  1-جدول
 Rhizoctonia zeaeجدایه هاي 

 
  جفت آغازگر  توالی  دماي اتصال

C°60  ITS5(22-mer):5´GGAAGTAAAAGTCGTAACAAGG 3  ́

ITS4(20-mer): 5΄ TCCTCCGCTTATTGATATGC 3 ́ 
ITS5&4 

C°57  NS1(19-mer): 5´ GTAGTCATATGCTTGTCTC 3  ́

NS8(20-mer): 5 ́ TCCGCAGGTTCACCTACGGA 3´ 
NS1&8 

C°46  LROR(17-mer): 5΄ ACCCGCTGAACTTAAGC 3´ 
LR7(17-mer): 5΄ TACTACCACCAAGATCT 3´ 

LROR&LR7 

C°50  LR7R(17-mer): 5΄ GCAGATCTTGGTGGTAG 3´ 
LR12(17-mer): 5΄ GACTTAGAGGCGTTCAG 3´ 

LR7R&LR12 

  
 

 
  

با توجه به میزان حفاظت شوندگی این مناطق در سطح 
اگر چه توالی هاي مربوط به نواحی گونه طبیعی است 

کد کننده اجزا ریبوزوم به عنوان یک نشانگر قابل اعتماد 
جهت تشخیص و بررسی فیلوژنتیکی جمعیتها و زیر 

اي رایزوکتونیا استفاده شده است ( کانمتسو و گروهه

کارلینگ و  ;1997، 2در و همکاراناشنای ;1995، 1نیتو
مناطقی  S28و  S18 ،S8/5اما ژنهاي ). 2002همکاران، 

با حفاظت بالا می باشند و از آنها در مطالعه تکاملی طبقه 

                                                             
1- Kanematsu & Naito 
2- Schneider et al. 

جدایه هاي مورد استفاده در بررسی به همراه منبع و شماره دسترسی در بانک ژن براي ژن هاي ناحیه -2جدول
rDNA 

GenBank accession  Source  Species  Isolate 
ITS 

JQ350862 Mazandaran Rhizoctonia zeae. 112 
JQ350858 Golestan Rhizoctonia zeae 435 
JQ35086 Golestan Rhizoctonia zeae 599 
JQ350866 Golestan Rhizoctonia zeae 448 
JQ350854 Mazandaran Rhizoctonia zeae 276 
JQ350869 Mazandaran Rhizoctonia zeae 522 
JQ350860 Mazandaran Rhizoctonia zeae 542 
JQ350855 Mazandaran Rhizoctonia zeae 296 
JQ350864 Mazandaran Rhizoctonia zeae 208 
JQ350865 Mazandaran Rhizoctonia zeae 217 
JQ350868 Mazandaran Rhizoctonia zeae 520 
JQ350870 Golestan Rhizoctonia zeae 572 
JQ350856 Golestan Rhizoctonia zeae  400 
JQ350863 Mazandaran Rhizoctonia zeae 236 
JQ350857 Golestan Rhizoctonia zeae 415 
JQ350859 Mazandaran Rhizoctonia zeae 450 
JQ350867 Mazandaran Rhizoctonia zeae 502 
JQ350872 Golestan Rizoctonia  oryzae 476 
JQ350873 Golestan Waitea circinata  var. circinata 445 
JQ350874 Golestan Waitea circinata  var. circinata 571 
JQ350871  zeae Rhizoctonia  CBS 

384.34  
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دسیلوا و بندي در سطوح بالاتر میتوان استفاده کرد (
). بررسی پروفیلی قطعات بریده شده 1995 ، 1همکاران

یک روش ساده براي  ITSبا آنزیمهاي برشگر ناحیه 
مشخص کردن تنوع بین و درون گونه ها می باشد 

). مطالعه ي فیلوژنی بر مبناي مقایسه 2007 ، 2کوربکنا(
ثابت کرده که رابطه این مناطق در  ITSتوالی ناحیه 

AG هاي مختلفR. solani  ) لیتونن و متفاوت است
 .W. circinata var). جدایه هاي 2008 ،3همکاران

zeae  جمع آوري شده از دو واریتهW. circinata 

var. circinata  وW. circinata var. oryzae 
 ITS rDNAبوسیله ي رنگ پرگنه و توالیهاي ناحیه 

همواره متمایز می شوند. مقایسه رنگ پرگنه و اندازه 
اسکلروتها براي مجزا کردن این سه واریته، مهم عنوان 

، 4تودا و همکاران ;1994لینر و کارلینگ، شده است (
 ITS rDNA). در مطالعه حاضر توالی ناحیه 2005

 W. circinataروش مؤثر براي طبقه بندي واریته هاي 
 .zeae Wبوده است. شباهت در داخل واریته 

circinata var. % ا  94-99خیلی نزدیک و بینبود ام
 85-87شباهت بین واریته ها کمتر بوده و حدود %

تایج تا حدي مشابه نتایج تودا و شد. این ن محاسبه
بود. در بررسی تودا و همکاران  )2005( همکاران

 W.circinata var. zeaeشباهت بین جدایه هاي 
برآورد شده بود. آنالیز خوشه اي  7/97-7/99حدود %

جدایه ها نشان داد در  ITSنتایج به دست آمده از توالی 
یک در  R. zeaeتمام جدایه هاي  88سطح تشابه %

 Maximumشاخه قرارگرفتند. با استفاده از روش 

Likelihood Tree  با نرم افزارMEGA5  هم
دندروگرام مشابهی به دست آمد، که با دندروگرام این 

  .بررسی مطابقت داشت
از لحاظ پراکنش جغرافیایی جدایه هاي استان 
گلستان در یک زیر مجموعه در زیر گروه اول قرار 

                                                             
1- De Silva et al. 
2- Korabecna 
3- Lehtonen et al. 
4- Toda et al. 

ور کلی لگوي خاصی از نظر ). بط4گرفتند (شکل 
مشاهده  R. zeaeپراکنش جغرافیایی در دو زیر گروه 

نشد و حضور جدایه هاي مشابه در دو استان می تواند 
نشانه ي فاصله ي کم این مناطق، جابه جایی بذور 
گیاهان، انتقال کاه و کلش، استفاده از ارقام مشابه و 

قارچ باشد. گذشت زمانی نسبتاً کوتاه در طول تکامل این 
زیر گروه اول از لحاظ شکل شناسی پرگنه، قطر میسلیوم 

میکرومتر) و ابعاد سختینه اندکی از زیر  3-9(حدود 
گروه دوم کوچکتر است. در این میان اندازه سختینه هاي   

در  R. zeaeاز تمام جدایه هاي  34/384CBSجدایه 
دو زیرگروه کوچکتر بود. نتایج بررسی اخیر وجود تنوع 

در استانهاي  R. zeaeقابل ملاحظه اي در جمعیتهاي 
مازندران و گلستان را منعکس نمود. از آنجا که بررسی 

در دنیا  R. zeaeجامعی در خصوص تنوع جدایه هاي 
صورت نگرفته است، مقایسه یافته هاي حاضر با سایر 

امکان پذیر نبود. طبقه بندي  R. zeaeمناطق پراکنش 
ممکن است همیشه براي شناسایی  rDNA  S18براساس

گونه ها و نژادهاي قارچی کافی نباشد. به هر حال 
rDNA S18  به اندازه کافی متنوع نیست که بتواند در

تمام موارد گونه هاي نزدیک به هم را متمایز کند و به 
عات تغییر پذیرتري کارگیري ژن هاي تنوع پذیرتر یا قط

براي تفکیک جدایه ها در سطوح پایین تر  rDNAاز 
تاکسونومیکی می تواند تنوع را توصیف کند (هانت و 

هر یک از  براي قارچ هاي معین ).2004 ، 5همکاران
ریبوزومی تشخیص بین  S28 ،DNAو  ITSنواحی 

گونه هاي نزدیک و وابسته را امکان پذیر می سازد. 
دست  به R. zeaeبالاي تنوع قارچ مشاهده ي سطح 

آمده از خاك و نمونه هاي گیاهی، ممکن است به دلیل 
جاروئی،  سابقه طولانی کشت گیاهان ذرت، سورگوم

برنج، گندم، جو، کلزا و آفتابگردان در دو استان گلستان 
و مازندران باشد بطوریکه احتمالاً قارچ با گذشت زمان با 

ITSمقایسه توالی  است. میزبانهاي مختلف سازگار شده

                                                             
5- Hunt et al. 
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.  

  
  
  
  
  
 
 
 

 

     
 
 

و   LROR&LR7استفاده از جفت آغازگر هاي  با Rhizoctonia zeaeجدایه هاي  PCRباندهاي حاصل از تکثیر  - 3- شکل
LR7R&LR12.  

و  107، جدایه 4، 276، جدایه 3، 98، جدایه 34/384CBS  ،2، جدایه A  (1)، شکل 1kb DNA Ladderشاخص وزن مولکولی ( Mستون
  .542، جدایه4و  416، جدایه 3، 414، جدایه2، 402، جدایهB(1شکل 

 
  

٦٧٠ bp 750 bp 

500 bp 

1800 bp 
2000 bp 

1500 bp 

1490 bp 1500 bp 

1000 bp 
1500 bp 
1500 bp 

1600 bp 

 )  3B(شکل   ) 3A(شکل 

 PCRنقوش الکتروفورزي محصولات  - 1- شکل
 . Rhizoctonia zeaeجدایه هاي ITSناحیه 

  شاخص وزن مولکولی  Mستون
 )1kb DNA Ladder ، (1 جدایه استاندارد ،R.zeae 

CBS 384.34 ،2415، جدایه 4و  236،جدایه3، 112،جدایه. 

 S18ناحیه  PCRنقوش باندي محصولات  - 2- شکل
از استان گلستان و مازندران،  R. zeae  جدایه هاي

  شاخص وزن مولکولی  Mستون
)1kb DNA Ladderشامل جدایه استاندارد  1)، ستون

34/384CBS،  
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  Waitea circinataو دو جدایه  R. oryzae، یک جدایه  Rhizoctonia zeaeدرخت فیلوژنی هجده جدایه ي  - 4شکل

var. circinata  براساس توالی ناحیهITS  تکثیر شده با آغازگرهاي)ITS4  وITS5 دندروگرام به روش .(Maximum 
Parsimony 1000ها با  ترسیم شده و مقدار پایداري شاخه Bootstrap ) محاسبه شدout group  و توالی هاي مورد

ثبت شده   Gene Bankحی مختلف جدایه ها درگرفته شده و ترداف نوا Gen Bank, NCBIاستفاده در این تحقیق از  
  است).

  
 

-99تشابه  NCBIجدایه ها با سایر توالیهاي موجود در 
تأیید کننده نتایج  نشان داد که  R. zeaeدرصد را با  95

بررسی هاي فنوتیپی و حاکی از تعلق جدایه ها به گونه ي 
R. zeae می باشد. توالی هاي نواحیS18  وS28 

DNA جدایه هاي  ریبوزومیR. zeae  توانایی

شناسایی یا اثبات تعلق جدایه ها به گونه اخیر را داشت. تا 
ریبوزومی براي جدایه  DNAبه حال این دو ناحیه از 

مورد بررسی قرار نگرفته بود. می توان  R. zeaeهاي 
با استفاده از توالی  R. zeaeگفت ارزیابی تنوع جمعیت 

نمی باشد چون  امکان پذیر rDNAاین دو گونه 

 Ιزیر گروه

  ΙΙزیر گروه 

CBS  
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نشانگرهاي تشابه توسط  کمترین تنوع و یا بیشترین سطح
د. مطالعه تنوع ژنتیکی فوق منعکس می شو مولکولی
 TEF-1αو  ITSبا آغازگر  R. solaniنژادهاي 

توانسته است ساختار جمعیت هاي این گونه را که در 
استراتژي کنترل پاتوژن مهم هستند مشخص سازد، 

ین خاستگاه جغرافیایی و تنوع نژادي هرچند رابطه اي ب
غده سیب زمینی در کشور  R. solaniدر جمعیت هاي 

). 2011، 1فیی ارز و همکارانفرانسه وجود نداشته است (
براساس نتایج این تحقیق خصوصیات مورفولوژیکی، 

مکمل یکدیگر  ITSبیماریزایی و پلی مورفیسم ناحیه 
می  ITSوع ناحیه می باشند و نتایج حاصل از ارزیابی تن

تواند در مطالعات اکولوژیکی و اپیدمیولوژیکی و اتخاذ 
ناشی ازاین گروه  استراتژي مناسب در مدیریت بیماري

  قابل استفاده باشد. ازقارچ ها
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