
 1403 سال ،2 شماره ،13 جلد ،کاربردی پزشکیگیاه

75 
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 چکیده

های کلزا در بیماریترین مهمیکی از  ،Sclerotinia sclerotiorum ارچق ناشی از ،ساقه تینیاییویماری پوسیدگی اسکلرب

 برداری از مزارع کلزا در مناطق مختلفنهنمو ،S. sclerotiorumهای هژنتیکی جدای باشد. به منظور ارزیابی تنوعمی یرانا

بررسی ساختار  جهت ،سپس ،یدپراکنش جغرافیایی انتخاب گرد اساسرب ،جدایه 56تعداد  انجام گرفت. استان مازندران

استفاده شد. در ( SSRsه )وارـاهـهای ریزمو نشانگر( MCGsی )ومـای سازگاری میسلیـهاز گروه ،جدایه ها ژنتیکی

سایر که ، درحالیبودند از آنها فقط شامل یک جدایهدرصد  5/62میسلیومی شناسایی شد که  گروه سازگاری 32موع، ـمج

تیپ هاپلو 31، گردید. در نهایت انجام ریزماهواره آغازگر جفت 10 از استفاده با مولکولی آزمون .تندداشجدایه  2-7 ،اهگروه

 در محدوده در هفت جمعیت تنوع ژنی با فراوانی بالا یافت شدند. تیپهاپلو و چندها شناسایی در همه جمعیت ریزماهواره

 هایشهرستان به ترتیب مربوط به جمعیت جمعیت ونتیکی درتنوع ژن و کمترین بیشترین .متغیر بود 5111/0 تا 4120/0

 داری مشاهده نشدارتباط معنیی سازگاری میسلیوم هایگروه و های ریزماهوارهبین هاپلوتیپ. و ساری بود بهشهر

(75/0V=، 36/0P=.) وسیدگی پ بیماری های مدیریتم و توسعه راهبردمقاو ارقام اصلاح برای مطالعه این از حاصل نتایج

 خواهد بود. مفید اسکلروتینیایی ساقه

 ساقه اسکلروتینیایی ، نشانگرهای ریزماهواره، کلزا، پوسیدگیسازگاری میسلیومی تنوع ژنتیکی،کلیدی:  واژگان

 

 مقدمه

یکی از باشد که می Sclerotinia sclerotiorum (Lib.) de Baryقارچ ناشی از  ،ی ساقهیبیماری پوسیدگی اسکلروتینیا

توانایی  بیمارگراست. این  گسترده ییغرافیاجپراکنش میزبانی و  دامنهزای گیاهی با ترین عوامل بیماریترین و مخربهمم

کاهو، هویج،  کلزا، سویا، آفتابگردان،نظیر از جمله محصولات زراعی مهمی  ،گونه گیاهی 400سازی بیش از آلوده

کرد ـش عملـلی کاهـل اصـعوام از ماریـ، این بیزاـدر کل .(Bolton et al., 2006) را داردزمینی، لوبیا و نخود سیب

رش ـت گستـرعـسزر، بهـمالی دریای خـای شـهگهـژه در جلـویاعد، بهـمس واییـآب و هرایط ـو در ش ودـشسوب میـحـم

 بوده رـمتغی ماریـبی ارتـسـ، خیطیـحـم طـشرایشدت آلودگی و بسته به . (Pakdaman and Goltapeh., 2007) یابدیـم
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ته ـراه داشـمـه هـرا بول ـصـحـرد مـکـلـش عمـکاهد ـدرص 100تواند تا یـم ماریـدید بیـیوع شـو ش موارد طغیانیدر  و

 (.Saharan and Mehta, 2008) باشد

و تنوع ژنتیکی  ها در خاکسختینه مدتبقای طولانیتوانایی به دلیل دامنه میزبانی وسیع،  S. sclerotiorumمدیریت 

بخش آلودگی  (1کند: )استفاده می آلودگی متفاوت برای سیردو م از بیمارگراست. این  های جدی مواجهبا چالشبالا 

 گیاه های هوایی( آلودگی اندام2ها و )زنی میسلیوژنیک سختینههای خاکزاد حاصل از جوانهق میسلیومپایینی ساقه از طری

های کنترل راهبرد (.Ajiboye et al., 2025) شوندزنی کارپوژنیک تولید میجوانه نتیجههایی که در از طریق آسکوسپور

های زراعی عمدتاً پیشگیرانه بوده فاده از ارقام مقاوم است. روشای از اقدامات زراعی، شیمیایی و استبیماری شامل مجموعه

نیز اگرچه کاربرد ها کشبخشی محدودی دارند. قارچها و دامنه وسیع میزبانی قارچ، اثرساله سختینه و به دلیل بقای چند

رو، کنند. از اینایج متغیری ارائه میبندی مناسب، نتعلت هزینه بالا و وابستگی شدید کارایی به زمانبهای دارند، اما گسترده

بیماری توصیه  عنوان رویکردی کلیدی برای مهارترکیب مقاومت ژنتیکی با مدیریت زراعی و کنترل شیمیایی بهینه، به

ویژه توسعه ارقام مقاوم، وابسته به شناخت دقیق تنوع ژنتیکی و ها، بهموفقیت این رویکرد(. Khan et al., 2023) شودمی

 .(McDonald and Linde, 2002) است S. sclerotiorum ختار جمعیتسا

های شناسایی گروه. (Liu et al., 2018)ت ها و نوترکیبی اسهای قارچی عمدتاً ناشی از جهشتنوع ژنتیکی در پاتوژن

ها از ژنتیکی قارچای و ارزیابی تنوع های همسانههای رایج برای توصیف دودمانیکی از روش (MCGsی )سازگاری میسلیوم

مستقیم از تنوع ژنتیکی شاخصی غیر هاMCG با این حال،. (Carbone et al., 1999)د آیشمار می، بهS. sclerotiorumه جمل

طی . (Litholdo Júnior et al., 2011)د ها نیستنارائه داده و قادر به تعیین دقیق روابط فیلوژنتیکی درون یا بین گروه

ها و مناطق جغرافیایی مختلف شده از میزبان جدا S. sclerotiorum هایمتعددی در جمعیت هایMCG های اخیر،سال

 ,.Karimi et al؛ Irani et al., 2011؛ Barari et al., 2014؛ Aldrich-Wolfe et al., 2015ه است )شناسایی و گزارش شد

 (.Yu et al., 2020؛ Silva et al., 2021؛ Tok et al., 2016؛ Liu et al., 2018؛ Litholdo Júnior et al., 2011؛ 2012

 RAPD ی مانندـولی متنوعـکـولـهای مها، از روشدایهـط بین جـتر ساختار ژنتیکی و رواببرای بررسی دقیق

(Litholdo Júnior et al., 2011 ؛Tok et al., 2016 ،)ISSR (Faraghati et al., 2022 ؛Xu et al., 2014 و )SSR (Aldrich-

Wolfe et al., 2015 ؛Barari et al., 2017 ؛Clarkson et al., 2013 ؛Hemmati et al., 2009 ؛Liu et al., 2018 ؛Tok et al., 

به  (SSRs) های ریزماهوارهنشانگرها، در میان این روش. استفاده شده است (Yu et al., 2020؛ Silva et al., 2021؛ 2016

ز ای پلیمراآللی بودن و قابلیت تکثیر آسان توسط واکنش زنجیره، چندژنی جایگاه در بودن اصیشکلی بالا، اختصدلیل چند

(PCR)شوندنژادی محسوب میهای به، ابزار ارزشمندی در مطالعات ژنتیک جمعیت، تکامل و برنامه (Liu et al., 2018.) 

مثل توجهی است و هر دو نوع تولیدتیکی قابلدارای تنوع ژن S. sclerotiorum د کهندههای پیشین نشان میبررسی

 مثلاز تولید ناشی S. sclerotiorum در  یتیکلونال(. Litholdo Júnior et al., 2011د )دهجنسی و غیرجنسی در آن رخ می

 یغیرجنس تولید مثلطریق و همچنین از  شودمی ها آسکوسپورمیلیونمنجر به تولید  جنسی از طریق خودباروری است که

از جمله  ،مناطق برخی در نیز لقاحیدگر وقوع شواهدی ازبا این حال،  .(Kohn, 1995) دهدمی رخها سختینه با تشکیل

 .(Hemmati et al., 2009) شده استگزارش  ،ایران

سازگاری های دهنده تنوع ژنتیکی بالا، تعداد متنوعی از گروهنشان MCG و SSR در ایران، مطالعات مختلف با استفاده از

؛ Barari et al., 2012, 2014, 2017د )انبوده S. sclerotiorumی هامیسلیومی و ساختار جمعیتی ناهمگن در جمعیت

Hemmati et al., 2009 ؛Faraghati et al., 2022 ؛Karimi et al., 2012 .) اهمیت پایش مستمر تنوع ژنتیکی و شواهد این

 .دهدهای مدیریتی مؤثر نشان میحی برنامهرا در طرا بیمارگرساختار جمعیتی این 
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های اخیر دهه یط و رودشمار میکلزا بهپوسیدگی ساقه  یکی از عوامل اصلی S. sclerotiorumقارچ در استان مازندران، 

 یها، بررسی ساختار ژنتیکی جدایهبر این اساس، هدف مطالعه حاضرده است. شتوجه عملکرد محصول  کاهش قابلموجب 

S. sclerotiorum، های سازگاری میسلیومیگروهآزمون  با استفاده از ،عامل پوسیدگی ساقه کلزا (MCG)  تعیین و روش

 .بوده استاستان  این ، درSSRهای نشانگر مبتنی بر( genotypingژنوتیپ )

 

 هامواد و روش

 هاآوری، کشت و جداسازی نمونهجمع

انجام  گلوگاه، بهشهر، نکا، میاندرود، ساری، جویبار و بابلهای دران، از شهرستانبرداری از مزارع کلزا در استان مازننمونه

 سال در فصل زراعی تینیایی ساقهوپوسیدگی اسکلر بیماری میعلا دارایگیاهان  از ها، نمونهبدین ترتیب. (1)شکل  گرفت

به  و هقرار گرفت جداگانه اغذیهای کپاکتدر هوای آزاد، در  پس از خشک شدن هانمونه. آوری گردیدجمع 1400

های قارچ پس از جداسازی از سختینه. دندشمنتقل  و آموزش کشاورزی و منابع طبیعی ساریمرکز تحقیقات  آزمایشگاه

 ،70اتانول % دقیقه در 2-3به مدت  و سپس 1%در محلول هیپوکلریت سدیم  ثانیه 10به مدت  ابتدا ،ساقه و طوقه

 سترون کنخشک کاغذ روی و هشد شستشو داده سترون مقطر آب ها باسختینه آن، از ند. پسشد سطحی ضدعفونی

 اقـای اتـکی و در دمـها در تاریکتتش گردیدند. نتقلم PDAت کش طـمحی حاوی هایکتشـتبه  پسـس؛ شدندخشک 

(C°24-22)  به  ،وش نوک هیفسازی به راز خالص پسها جدایه روز ظاهر شد. 3-5 از پس قارچ . پرگنهشدندنگهداری

 .نگهداری شدند C°4 دمایتحت ه و در یخچال منتقل شد PDAجدید حاوی  هایتشتک
 

 
نقشه با استفاده  نیااز مزارع کلزا در استان مازندران.  Sclerotinia sclerotiorumهای نقشه پراکنش جغرافیایی جدایه -1شکل 

  است. شده هی( ته3. 40. 8)نسخه  QGIS Desktopر افزااز نرم
Fig. 1. Geographic distribution map of Sclerotinia sclerotiorum isolates from rapeseed fields in 

Mazandaran Province. The map was generated using QGIS Desktop (version 3.40.8) 

 

 (MCGs) های سازگار میسلیومیگروهتعیین 

س روش شافر و های مختلف قارچ، آزمون سازگاری میسلیومی بر اساجدایه بینسازگاری یا ناسازگاری  عیینت جهت

های قرصسپس، کشت داده شدند.  PDA ها ابتدا روی محیط کشتانجام شد. جدایه (Schafer and Kohn, 2006کوهن )

متری سانتی ۹های تشتکروزه برداشته و در  چهارتا  سههای در حال رشد متر از حاشیه کشتمیلی پنجمیسلیومی به قطر 

( McCormick’s red food coloringک )کورمیلیتر بر لیتر رنگ خوراکی قرمز مکمیکرو 75، که به آن PDAحاوی محیط

 با فاصله سلیومیـی میهاقرص .دندـش ناسازگار افزوده شده بود، قرار داده شـوح خطوط واکنـش وضـظور افزایـمنبه

تا  چهارو پس از گذشت  نگهداری و تاریکی C°24-22 ها در دمایکتتششدند.  جفتمتر از یکدیگر سانتی 5/3 تقریبی

 صورت دوتایی و در تمامی ترکیبات ممکن جفتهای دیگر بههر جدایه با تمام جدایه .روز مورد ارزیابی قرار گرفتند هفت
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های دو جدایه در محل فته شدند که ریسهها در صورتی سازگار در نظر گرشد و هر ترکیب در سه تکرار انجام گردید. جدایه

 . در مقابل، ناسازگاری با تشکیل خطدهندشده و یک کلنی واحد را تشکیل  ادغامهم  اتماس بدون تشکیل مرز مشخص ب

قرمز  نوارمیسلیوم هوایی یا یک  مذکور شامل، خط تعیین گردیدو حد فاصل دو جدایه تماس  ناحیهواکنشی در  عنوانهب

 (. 2)شکل  ودسلیوم بعاری از می
 

 
بعد از چهار روز:  PDAحیط کشت ـروی م S. sclerotiorumهای مختلف ازگار بین جدایهـازگار و ناسـهای سواکنش -2شکل 

(a سازگاری، با ادغام )دو ( کلنی نشان داده شده است؛b-cناسازگاری، که به )( :صورت ناحیه واکنش نشان داده شده استb یک )

 .کنواختی ییهوا یهاومیسلیاز م ینوار( c؛ )خط قرمز مشخص کیهمراه با  ومیسلیم از عاری ناحیه
Fig. 2. Compatible and incompatible reactions among different isolates of S. sclerotiorum tested on PDA 

medium after four days: (a) Compatibility, indicated by fusion of the two colonies; (b–c) Incompatibility, 

shown as a barrage zone: (b) a region of no mycelia accompanied by a distinct red line; (c) a band of uniform 

aerial mycelia. 
 

 هاجدایه ژنتیکی تنوع بررسی

 (PCRای پلیمراز )و واکنش زنجیره DNAاستخراج 

 از حاشیه پرگنه در حال رشد هر جدایه، یک قرص میسلیومی DNAرد نیاز جهت استخراج برای تهیه توده میسلیوم مو

( انتقال داده شدند. پس PDBدکستروز ) -متری به ارلن حاوی محیط کشت مایع سترون شده عصاره سیب زمینیپنج میلی

طور کامل از روی آن ط کشت بهر سترون آبکشی شد تا محیها با آب مقطاز رشد کافی، توده میسلیومی هر یک از جدایه

، حدود یک گرم از میسلیوم DNAشسته شود. سپس توده میسلیوم روی کاغذ صافی سترون خشک گردید. برای استخراج 

 -C°20خشک شده با استفاده از ازت مایع و هاون سرد پودر و به ویال سترون منتقل گردید و تا زمان استفاده در دمای 

 (.Sambrook and Russel, 2001)شد انجام   CTABبا استفاده از روش DNA . استخراجنگهداری شد

جفت آغازگر ریزماهواره طراحی شده توسط سیرجوسینگ و  10، از S. sclerotiorumبرای بررسی تنوع ژنتیکی قارچ 

تفاده شد اس ،شان دادندـالایی نـلی بـکـند شـچشین ـپیات ـعـطالـ(، که در مSirjusingh and Kohn, 2001کوهن )

(Barari et al., 2012, 2017 ؛Hemmati et al., 2009برای .) تکثیر  ها،جدایه تمامی در تنوع دادن نشانDNA  با استفاده از

 20در حجم نهایی  PCRجداگانه انجام شد. مخلوط واکنش  طوربه (1ها )جدول آغازگر و پلیمراز اییرهـزنج نشـواک

لیتر لیتر از هر آغازگر )یک میکرو(، یک میکروAmplicon, Denmark) PCR Master Mix لیترمیکرو 10لیتر شامل میکرو

 DNAلیتر میکرو 5/1مولار برای هر آغازگر(، میکرو 5/0آغازگر مستقیم و یک میکرولیتر آغازگر معکوس( )غلظت نهایی 

. پس از قرار دادن تکمیل حجم واکنش بودمنظور بهلیتر( و آب مقطر دیونیزه گرم بر میکرونانو 100ژنومی )با غلظت 

به شرح  PCRها در واکنش ، دمای اتصال آغازگر(Eppendorf Mastercyclerایکلر )ـترموستگاه ـها در دسوبـمیکروتی

 تنظیم گردید.  1جدول 
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چرخه شامل  32به مدت چهار دقیقه، سپس  C°۹5یک چرخه واسرشت سازی اولیه در  شاملهای حرارتی چرخه

مدت بسته به نوع آغازگر به C°63-55ها در دمای ثانیه، اتصال و هیبرید شدن آغازگر 40مدت به C°۹4سازی در رشتواس

الکتروفورز مدت پنج دقیقه بود. به C°72یک چرخه بسط نهایی در  مدت یک دقیقه و نهایتاًبه C°72ثانیه، گسترش در  40

ساعت انجام شد. وزن  سهتا  دوولت به مدت  145در ولتاژ ، TAE 1x درصد در بافر سهروی ژل آگارز PCR محصولات

عنوان جفت باز به 1500تا  100محدوده در  DNA ladder (100 bp DNA Ladder, CinaGen)ها با استفاده از مولکولی باند

 مرجع اندازه در طی الکتروفورز تعیین گردید.

 هاتجزیه و تحلیل داده
 North؛ PowerMarker 3.25 (Liu and Muse, 2005افزار مرتبط با آن با استفاده از نرم پ و فراوانییتنوع هاپلوت

Carolina State University, Bioinformatics Research Center, Raleigh, NC, USA )های تنوع شاخصدست آمد. به

، و (Iتنوع شانون ) شاخص (،hنئی ) ژنی تنوع (،Neثر )ؤی مها، تعداد آلل(Naه )شد های مشاهدهتعداد آللژنتیکی شامل 

 ,Australian National University؛ GenAlEx 6.5 (Peakall and Smouse, 2012افزار از نرم گیریبهره فاصله ژنتیکی با

Research School of Biology, Canberra, Australia )با استفاده از  دندروگرام روابط فیلوژنتیکی نیز. ندمحاسبه شد

 گردید.ترسیم NTSYSpc 2.2 (Rohlf, 2009; Exeter Software, Setauket, NY, USA )افزار منر
 

 از کلزا در استان مازندران S. sclerotiorumهای مورد استفاده برای تعیین ویژگی جدایه ریزماهوارهآغازگرهای  -1جدول 
Table 1. Microsatellite primers used to characterize isolates of S. sclerotiorum from rapeseed in 

Mazandaran province 

 دمای اتصال

Tm (Â◦C)b 

 توالی موتیف
Repeat motif 

 توالی آغازگر

Primer sequence (5-3) 

 جایگاه ژنی
aLocus 

63 (GT)8 
GTAACACCGAAATGACGGC 

GATCACATGTTTATCCCTGGC 
5-2 

63 (GA)14 
TTTGCGTATTATGGTGGGC 

ATGGCGCAACTCTCAATAGG 
7-2 

60 CA12 
CACTCGCTTCTCCATCTCC 

GCTTGATTAGTTGGTTGGCA 
8-3 

63 (CA)9(CT)9 
GCCGATATGGACAATGTACACC 

TCTTCGCAGCTCGACAAGG 
9-2 

55 (CA)9 
CGATAATTTCCCCTCACTTGC 

GGAAGTCCTGATATCGTTGAGG 
12-2 

60 TACA10 
GTTTTCGGTTGTGTGCTGG 

GCTCGTTCAAGCTCAGCAAG 
55-4 

55 
(CT)12 

 

TCGCCTCAGAAGAATGTGC 

AGCGGGTTACAAGGAGATGG 
92-4 

55 (CATA)25 
TGCATCTCGATGCTTGAATC 

CCTGCAGGGAGAAACATCAC 
106-4 

60 (TATG)9 
ATCCCTAACATCCCTAACGC 

GGAGAATTGAAGAATTGAATGC 
110-4 

60 (AGAT)14(AAGC)4 
GCTCCTGTATACCATGTCTTG 

GGACTTTCGGACATGATGAT 
114-4 

a (Sirjusingh and Kohn, 2001) اقتباس از سیرجوسینگ و کوهن 
b Optimized annealing temperature 

 

 نتایج

ها از هفت این جدایه جداسازی و مورد مطالعه قرار گرفتند. S. sclerotiorum جدایه از قارچ 56 در این مطالعه، تعداد

(، جدایه 6(، میاندورود )جدایه 11(، نکا )جدایه ۹شهر )ـبه ،جدایه( 6) لوگاهـمله گـ، از جدرانـتان مازنـاس انـشهرست

 .(1و شکل  2آوری شدند )جدول جمع (جدایه 6(، و بابل )جدایه 8(، جویبار )جدایه 10ساری )
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 .S. sclerotiorum جدایه 56در  SSR و هاپلوتیپ (MCGs) های سازگار میسلیومی، گروهبرداریمنطقه نمونه -2جدول 
Table 2. Sampling region, mycelial compatibility groups (MCGs), and SSR haplotype of 56 S. sclerotiorum 

isolates. 
 

a G, Galugah; BE, Behshahr; N, Neka; M, Miandorod; S, Sari; J, Juybar; BA, Babol 
 

 

 

جدایه
 

Iso
late 

 منطقه نمونه برداری

 )شهرستان(
Sampling region 

)County( 

گروه 

سازگاری 

 میسلیومی
MCG 

پ
 هاپلوتی

h
ap

lo
ty

p
e 

جدایه
 

Iso
late 

 منطقه نمونه برداری

 )شهرستان(
Sampling region 

(County) 

گروه 

سازگاری 

 میسلیومی
MCG 

پ
 هاپلوتی

h
ap

lo
ty

p
e 

GS1 Sangyabsar (G)         ابسرسنگی  1 10 MD2 Darabkola (M)              17 19 دارابکلا 

GG1 Ghalepayan (G)          4 14 قلعه پایان MA2 Asram (M)                      ماسر  11 2 

GG3 Ghalepayan (G)          11 9 قلعه پایان MJ1 Jafkhaneh (M)            خانهفاج  11 1 

GL2 Lamrask (G)                 1 1 لمراسک MT2 Dashtenaz (M)            18 3 دشت ناز 

GH1 Hasanabad (G)           12 13 حسن آباد ST1 
 اروت -تششویلا

Shevilasht-Erout (S)  
25 1 

GM2 Mehdiraje (G)             جهمهدیر  1 1 SL2 
 خیلخال-شویلاشت

Shevilasht-Khalekheyl (S)  
2 1 

BH1 Hosseinabad (BE)     4 28 حسین آباد SN1 
 نوکنده-شویلاشت

Shevilasht-Nokandeh1 (S)  
2 19 

BT1 Gharetape (BE)             تپههرق  1 1 SE 
 اسفندان-تیپنبه زرک

Panbehzarkoti-Esfandan (S)  
15 20 

BG2 Gorjimahale (BE)    13 1 گرجی محله SJ1 
 جعفرکلا-فریم

Farim- Jafarkola (S) 
18 1 

BV1 Rakavand (BE)               4 31 رکاوند SB1 
 اسبوکلا-سمسکنده

Semeskandeh- Esbukola (S)  
10 1 

BV2 Rakavand (BE)               14 32 رکاوند SB2 
 سبوکلاا-سمسکنده

Semeskandeh- Esbukola (S)  
2 21 

BP2 Pasand (BE)                    سنداپ  6 15 SR1 
 کرسام-شویلاشت

Shevilasht- Karsam (S)  
9 22 

BZ1 Tazehabad (BE)            9 21 تازه آباد SR2 
 کرسام-شویلاشت

Shevilasht- Karsam (S)  
16 3 

BL1 klack (BE)                       9 22 کلاک SU1 
 شمال-فرح آباد سوته

North Farahabad- Souteh (S)  
16 23 

BE1 Emamdeh (BE)               1 1 امامده JD Dunchal (J)                    لدونچا  24 24 

NU1 Umal (N)                          4 7 اومال JM2 Mianmelk (J)             ملک میان  8 3 

NA2 Ablou (N)                           2 29 آبلو JM3 Mianmelk (J) ملک             میان  4 25 

NA3 Ablou (N)                           2 2 آبلو JR Rangrizmahaleh (J)   26 26 رنگریزمحله 

NP1 Chalehpol (N)               8 4 چاله پل JL Aliabad (J)                    3 27 علی آباد 

NP2 Chalehpol (N)               7 7 چاله پل JK1 Kordkola (J)                   27 4 کردکلا 

NP3 Chalehpol (N)              7 7 چاله پل JK2 Kordkola (J)                   3 8 کردکلا 

NB Berijan (N)                    4 23 بریجان JO1 Golmahaleh (J)            محلهگل  6 2 

NN1 Nozarabad (N)              16 1 نوذرآباد BM1 Moalemkola (BA)        کلامعلم  5 28 

NZ1 Ziaratkola (N)               6 12 زیارتکلا BM3 Moalemkola (BA)        کلامعلم  20 1 

NZ2 Ziaratkola (N)               لازیارتک  12 2 BA2 Lalehabad (BA)            29 5 لاله آباد 

NS2 Samandareh (N)        8 4 سامان دره BA3 Lalehabad (BA)            30 5 لاله آباد 

MS Sourbon (M)                  نسورب  17 2 BF1 Afrakoti (BA)               تیافراک  30 31 

MU1 Ussa (M)                           6 3 اوسا BF3 Afrakoti (BA)               تیافراک  5 4 
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  میسلیومی یسازگار

بر اساس سازگاری  S. sclerotiorumهای بندی جدایهمیسلیومی برای گروه سازگار هایگروه تعیین به مربوط مطالعات

 درصد آنها تنها 5/62گروه سازگار میسلیومی شناسایی شد که  32جدایه بررسی شده،  56میسلیومی آنها انجام شد. از بین 

 گروه سازگاری میسلیومی(. 2ها، بیش از یک جدایه در هر گروه وجود داشت )جدول شامل یک جدایه بودند و در بقیه گروه

MCG 1 بهشهر و نکا های گلوگاه، ها از شهرستانجدایه ها را به خود اختصاص داد. این، بیشترین تعداد جدایهبا هفت جدایه

های یک منطقه که جدایه دست آمده نشان دادجدایه بودند. نتایج به 4تا  2ها شامل MCGبودند. سایر  آوری شدهجمع

م در ساری به ااز مزارع کرس SR2 و SR1 مثال، دو جدایه وانعنه. بشتندمتفاوتی تعلق دا های MCGبرداری اغلب بهنمونه

و  MCG 4به از مزارع کردکلا در جویبار  JK2 و JK1 که دو جدایه، در حالیقرار گرفتند  MCG 16و MCG 9 در ترتیب

MCG 8 های یک منطقه در یک حال، در برخی موارد، جدایهبا این .اختصاص یافتندMCG عنوان همشترک قرار گرفتند. ب

 (.2تعلق داشتند )جدول  MCG 12آوری شدند، هر دو به که از مزارع زیارت کلا در نکا جمع NZ2و  NZ1نمونه دو جدایه 

 های ریزماهوارهتنوع ژنتیکی بر اساس نشانگر

ا نشان وع آللی مناسبی رـواره که تنـریزماهجفت پرایمر  10با استفاده از  S. sclerotiorum جدایه 56تنوع ژنتیکی 

آلل شناسایی شد  46در مجموع  .ارائه شده است 3جفت پرایمر در جدول  10نتایج تکثیر . مورد بررسی قرار گرفت اند،داده

ها بود. اندازه آلل 6/4ها برابر با کل جایگاه متغیر بود. میانگین تعداد آلل درعدد  14تا  2ها در هر لوکوس بین آلل که تعداد

مربوط به  ترین باندو بزرگ 7-2انگر ـمربوط به نش ترین باندکه کوچکطوریباز متغیر بود، به جفت 600تا  168بین 

های بر اساس داده .(3متغیر بود )جدول  8820/0تا  2812/0 بین یئتنوع ژنی ندامنه شناسایی شد.  106-4نشانگر 

(. 4و  2شناسایی شد )جدول  S. sclerotiorum جدایه از هفت جمعیت 56هاپلوتیپ در میان  31ای، در مجموع ریزماهواره

د جدایه مشترک ـین دو یا چنـوتیپ بـهاپل ۹( و 4)جدول  غیر بودـمت 7تا  5معیت بین ـها در هر جپـداد هاپلوتیـتع

 (.3بودند )شکل 
 

 شده از استان مازندرانآوریجمع S. sclerotiorumمورد استفاده برای تحلیل  ریزماهوارهجایگاه  10تنوع ژنتیکی در  -3جدول 

Table 3. Genetic variation at 10 microsatellite loci used to analysis S. sclerotiorum collected from 

Mazandaran province 

 تنوع ژنی

Gene diversity 

 محدوده اندازه
Size range (bp) 

 آلل های مشاهده شده
Alleles observed 

 جایگاه ژنی

Locus 

0.4591 318-320 2 5-2 

0.3367 168-172 2 7-2 

0.5503 240-255 4 8-3 

0.2812 356-370 3 9-2 

0.4649 212-220 3 12-2 

0.6109 178-220 5 55-4 

0.4789 369-377 3 92-4 

0.8820 498-600 14 106-4 

0.6926 340-357 4 110-4 

0.6664 350-388 6 114-4 

  a  )1۹73 تنوع ژنی محاسبه شده توسط روش نئی )نئی 
 a Gene diversity calculated via Nei's method (Nei 1973) 
 

 ، کهمشاهده شد( GL2 ،GM2 ،BE1 ،BT1 ،MJ1 ،SL2 ،SB1 ،SJ1 ،ST1 ،BM3)جدایه  10ترین هاپلوتیپ در متداول

. دومین هاپلوتیپ رایج، که در سه اندآوری شدهجمع و بابل ساری میاندرود، شهرستان گلوگاه، بهشهر، پنجها از این جدایه
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شناسایی شد. ( NA3 ،NZ2 ،NA2 ،MA2 ،MS ،JO1)جدایه  6لوکوس با هاپلوتیپ نخست تفاوت داشت، در مجموع در 

 فراوانی با( ۹7/70% مانده )باقی هاپلوتیپ 22تعداد  .اندآوری شدهجمع میاندرود و جویبارهای نکا، ها از شهرستاناین جدایه

 هاجمعیت بین هاهاپلوتیپ تبادل دهندهنشان هاجمعیت میان مشترک هایهاپلوتیپ. شدند مشاهده جدایه یک در تنها کم،

 (.Hemmati et al., 2009یکسان هستند ) هایی با منشأدهنده جمعیتنشان و یا
 

 SSRبر اساس نشانگر  S. sclerotiorum های قارچتنوع ژنتیکی جمعیت تخمین -4 جدول

Table 4. Estimation of genetic variability in S. sclerotiorum populations based on SSR marker 

If He Ned Nac H(unique) Hb na Population تیجمع 

0.8030 0.4888 2.2325 2.60 2 5 6 Galugah گلوگاه 

0.8751 0.5111 2.4545 2.90 4 7 9 Behshahr بهدشت 

0.8256 0.4909 2.3174 2.80 3 6 11 Neka نکا 

0.7780 0.4666 2.1454 2.60 2 5 6 Miandorod دورود انیم 

0.7034 0.4120 1.8291 2.70 5 7 10 Sari یسار 

0.8123 0.5062 2.1951 2.60 4 6 8 Juybar باریجو 

0.7493 0.4444 2.1012 2.60 4 6 6 Babol بابل 

a ،اندازه جمعیت b ،هاپلوتیپ c های مشاهده شده، تعداد آللd های موثر، تعداد آللe  ،تنوع ژنی نئیf شاخص اطلاعات شانون 
a Population size, b Haplotype, c Observed number of alleles, d Effective number of alleles,  
e Nei gene diversity, f Shannon information index 

 

دو طور کلی در رسم شد و نشان داد که هفت جمعیت مازندران به Nei کی( بر اساس فاصله ژنتیUPGMAدندروگرام )

های بهشهر، قرار گرفتند. یک گروه از آنها شش عضوی و گروه دیگر تک عضوی بود. گروه اول شامل جمعیت جزاگروه م

 . (4)شکل  و در گروه دوم جمعیت بابل قرار گرفت بود و جویبار میاندرود ،گلوگاه، نکا، ساری
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هاپلوتیپ شامل بیش  ۹از کلزا در مازندران برای  S. sclerotiorum هایبرای جمعیت ریزماهواره هایفراوانی هاپلوتیپ -3شکل 

 از یک جدایه
Fig. 3. Microsatellite haplotype frequency for seven S. sclerotiorum populations from rapeseed in 

Mazandaran for 9 haplotypes comprising more than one isolate 
 

 بحث

و  (MCGs)میسلیومی  سازگاری هایگروه بر اساس S. sclerotiorumقارچ  جدایه 56ژنتیکی  تنوع تحقیق، این در

دغام یا عدم توانایی ا دهندهی نشانهای سازگاری میسلیومگروه .قرار گرفت بررسی مورد( SSR)نشانگرهای ریز ماهواره 
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حساس برای تحلیل ساختار ژنتیکی  یابزار عنوانبه نشانگرهای ریزماهواره کهدر حالی ،ندستهها جدایهبین ادغام میسلیوم 

 . شوندمی ختهانو ارزیابی تنوع جمعیتی ش

ترکیبی  لی استان مازندران، شامکلزا در مزارع S. sclerotiorum جمعیتیساختار نشان داد که  تحقیقنتایج این 

 تنوع بیانگر بررسی، جدایه مورد 56 از میان سازگاری گروه 32 شناساییاست.  های سازگاری میسلیومیناهمگن از گروه

 یا ژنتیکی تبادل مهاجرت، نرخ بالای حاصل تواندمی باشد. چنین تنوعیشده می همطالع در مناطق قارچ بالای این ژنتیکی

 تنها شامل یک گروه 20گروه شناسایی شده،  32از میان  .(Kohli et al., 1995)د باش های قارچیجمعیت در نوترکیبی

مشابه نیز در  مطالعات .باشد ها به منطقهگروه این ورود اخیر یا تصادفی هایجهش ناشی از تواندمی امربودند. این  جدایه

(، و Aldrich-Wolf et al., 2015ده آمریکا )(، ایالات متحLiu et al., 2018مناطق مختلف جهان از جمله شمال شرق چین )

اند که همگی بر وجود ( گزارش شده13۹4دوست و قوستا، یوسف؛ Barari et al., 2012, 2014؛ Irani et al., 2011ایران )

 هایی مانند آفتابگردان، کلزا، سویا، لوبیا، هویج و کلم تأکید دارند.های این قارچ در میزبانMCGدر  تنوع بالا
 

 
 

 نئی بر اساس فاصله ژنتیکی S. sclerotiorum هفت جمعیتدهنده روابط ژنتیکی میان ، نشان(UPGMA) دندروگرام -4شکل  
Fig. 4. Unweighted Pair Group Method with Arithmetic Mean (UPGMA) dendrogram showing the genetic 

relationships among the seven populations of S. sclerotiorum based on Nei’s genetic distance 
 

 57میان  ازگروه سازگاری میسلیومی مجزا را  35تعداد ( Karimi et al., 2012کریمی و همکاران )، در همین راستا

ان های این قارچ در ایرمؤید تنوع بالای جمعیتکه  شده از مزارع کلزا در استان گلستان شناسایی کردندآوریجدایه جمع

یو و وان مثال، ـعناند. بهشابهی را گزارش کردهـهای مق جغرافیایی نیز یافتهـاطـایر منـابه از سـالعات مشـمط .است

 گروه سازگاری میسلیومی 47، چینگ در چیناز مزارع کلزای شهر چونگ جدایه ۹0 در بررسی (Yu et al., 2020همکاران )

نیز  (Tóthová et al., 2021توتووا و همکاران ) ،همچنین تنها یک جدایه بودند. شامل هااز آندرصد  72ی کردند که شناسای

طور به .توجهی در ساختار جمعیتی این قارچ گزارش کردندجدایه از مزارع کلزا در اسلواکی، تنوع قابل 40ای روی در مطالعه

در مزارع کلزا از مناطق جغرافیایی  S. sclerotiorumهای های متنوعی از جدایهشده بر روی مجموعهکلی، مطالعات انجام

  .آورندبهتر تنوع ژنتیکی و ساختار جمعیتی این بیمارگر فراهم می شناختمختلف، اطلاعات ارزشمندی را در خصوص 

های ویژه در تحلیلاند، بهآللی خود شناخته شدهنشانگرهای ریزماهواره، که به دلیل نرخ بالای جهش و ماهیت چند

 نشانگر 10با استفاده از ، این تحقیقدر  (.Sirjusingh and Kohn, 2001) تیکی دقیق از ارزش بالایی برخوردارندفیلوژن

شده از هفت شهرستان استان مازندران شناسایی آوریجدایه جمع 56در  )آلل( مورفیکجایگاه پلی 46، تعداد ماهوارهریز
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های تولیدی به خود اختصاص داد. همچنین، این جایگاه با مقدار میان آلل باند بیشترین آلل را در 14با  106-4جایگاه د. ش

تواند نشانگر مناسبی هاست و میدارای تنوع آللی بالایی در میان جدایه که دهد( نشان می8820/0بالا ) تنوع ژنی نسبتاً

تعداد کل  دهد.ها انجام میها و درون جمعیتبرای بررسی تمایز ژنتیکی باشد، زیرا تفکیک بهتری در بین جمعیت

های متمایز موجود های ریزماهواره و شمارش هاپلوتیپفرد در جایگاه به های آللی منحصرها بر اساس ترکیبهاپلوتیپ

. بودند هاپلوتیپ یک دارای تنها جدایه 22 و شد شناسایی (36/55 )% جدایه 56هاپلوتیپ از  31در مجموع،  .تعیین گردید

 شناسایی بریتانیا از( 5۹%)جدایه  384را در  SSR هاپلوتیپ 228تعداد ( Clarkson et al., 2013اران )کلارکسون و همک

 چین کینگچونگ شهر از (58%) جدایه ۹0 در را هاپلوتیپ 52 تعداد (Yu et al., 2020ه یو و همکاران )کحالی در کردند،

ی هایتـمعـج در را هالوتیپـهاپ از ابهیـمش نسبت (Lehner et al., 2015هنر و همکاران )ـل مشابه، طوربه. کردند گزارش

S. sclerotiorum کردند شناسایی برزیل در. ( براری و همکارانBarari et al., 2017) جدایه از مزارع کلزا  52بررسی  نیز در

( با Sexton and Howlett, 2004همچنین، سکستون و هاولت ) هاپلوتیپ را گزارش کردند. 27در استان مازندران تعداد 

آوری شده از مزارع کلزا در استرالیا، تعداد جمع S. sclerotiorumجدایه  154استفاده از هشت نشانگر ریزماهواره بر روی 

 هاییافته اینبودند. فرد بهها در هر جمعیت منحصرکه بسیاری از آنشناسایی کردند را ( مختلف 25/53هاپلوتیپ ) 82

 .تاسزا این قارچ بیماری بالای ژنتیکی تنوع دهندهنشان مختلف، جغرافیایی مناطق در مشابه

هاپلوتیپ بین دو یا چند جدایه مشترک بود و دو هاپلوتیپ با بیشترین فراوانی، در تمام  ۹در این مطالعه، 

اشد، از جمله تکثیر زمان بهایی ممکن است ناشی از چند فرآیند همشده مشاهده شدند. چنین الگو های بررسیشهرستان

ها که امکان بقا و گسترش محلی را فراهم کلونال ژنوتیپ)های( موفق از طریق تولیدمثل غیرجنسی و ماندگاری سختینه

تواند جریان ژنی بین مزارع محور )مثلاً از طریق خاک یا تجهیزات کشاورزی آلوده( میعلاوه بر این، انتقال انسان. کندمی

ساختار جمعیتی غالباً کلونال این قارچ  اما حدود است،م S. sclerotiorumی چه شواهد مستقیم برااگر .مجاور را تسریع کند

ها ؛ سختینهاستاهمیت حائز تواند نقش داشته باشد. انتقال طبیعی نیز محور میمحلی و انسان جابجاییدهد که نشان می

جا شوند، که بقای محیطی و پراکنش را تسهیل هتوسط آب جاب ای باقی بمانند وتوانند مدت طولانی در شرایط مزرعهمی

 مزارع هستندای و بینمزرعهنیز عامل مهمی در پراکنش درون زادهای هواآسکوسپور(. Pethybridge et al., 2024) کندمی

های ن ژنوتیپهای جنسی میاها محصول آمیزشاین آسکوسپور و نقش کلیدی در پراکنش ژنتیکی در فواصل دور دارند.

ترکیب  (.Reich et al., 2024)هایی با ساختار ژنتیکی مشابه شوند توانند منجر به تولید نسلاند، که میمشابه یا متفاوت

کاری که با وهای مشابه شود؛ سازتواند منجر به توزیع گسترده ژنوتیپها با گسترش کلونال، میبرد آسکوسپورپراکنش هوا

مشترک در بین  ریزماهواره هایپیتهایی از وجود هاپلوگزارش ت.سازگار اس S. sclerotiorum باً کلونالساختار جمعیتی غال

همتی و همکاران همچنین، بر اساس گزارش . (Yu et al., 2020) نیز وجود داردچین های مناطق مختلف از جمله جمعیت

(Hemmati et al., 2009) 1۹ ،های مازندران، گلستان، گیلان و اردبیلاز استان هاپلوتیپ شناسایی شده 80، از میان 

 مشترک بودند. ایدو جمعیت منطقه کمدستدر میان  (7/23% ) هاپلوتیپ

 ژنتیکی کمترین فاصله بهشهر و گلوگاه های، جمعیت(UPGMA) بر اساس دندروگرامها ای جمعیتدر تجزیه خوشه

دهنده تبادل ژنی یا منشاء ژنتیکی تواند نشان. این میاندم قرار گرفتهو در یک خوشه نزدیک به ه نشان دادهرا  (035/0)

 .دارد جمعیت دو اینارتباط نسبتاً نزدیکی با  ه ودر مرحله بعد به این خوشه افزوده شدنیز  نکا جمعیت مشترک آنها باشد.

یک خوشه در  بابل دیگر، جمعیتدر سمت متمایز شدند.  هاجمعیت سایرساری و میاندرود از  های، جمعیتدر گروه اول

 .نشان داد جویباررا با  (248/0) و بیشترین فاصله ژنتیکی قرار گرفتمجزا 

دار عنیـی مـومـسلیـازگاری میـای سـهروهـواره و گـای ریزماهـهپـن هاپلوتیـیـتگی بـبسـهم ش،ـن پژوهـدر ای

های های حاصل از نشانگرپـوتیـن هاپلـتوجهی بیلـقابتطابق ع، ـدر واق .r ،36/0 =p [Cramér’s V]=  75/0د )بوـن
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که هر گروه سازگاری میسلیومی طوریمشاهده نشد؛ به( MCGsی )های سازگاری میسلیومو گروه( SSRی )اریزماهواره

ک گروه در ی های متعلق به یک هاپلوتیپ نیز الزاماًهای متفاوت بود و در مقابل، جدایههایی با هاپلوتیپشامل جدایه

راستا است که عدم ارتباط ( همHemmati et al., 2009های پیشین )های پژوهشسازگاری قرار نداشتند. این الگو با یافته

 .Sی هانیز در جمعیت (Yu et al., 2020ن )اند. یو و همکارارا گزارش کرده SSR هایها و نشانگرMCG نزدیک بین

sclerotiorum هایداری بین هاپلوتیپباط معناچینگ چین، ارتشهر چونگ SSR هایو گروه MCG  نیافتند و این امر را به

 .احتمال وقوع نوترکیبی در جمعیت نسبت دادند

جنسی( در جمعیت باشد، که تواند وقوع نوترکیبی ژنتیکی )جنسی یا شبهیکی از دلایل احتمالی این عدم همبستگی می

های سازگاری میسلیومی تغییر یابد. علاوه بر این، که الگوشود بدون آنمی SSR ایهها در جایگاهآرایی آللمنجر به باز

از تنوع ژنومی در  MCG های دخیل در تعیینژن فرگشت مستقلکنش ژنی نیز ممکن است سبب اپیستازی و اثرات برهم

های که گروهدهند، در حالین میکننده ژنوم را نشاکدُها اغلب نواحی غیرSSR. از سوی دیگر، گردند SSR هاینشانگر

های خاص سازگاری هتروکاریونی قرار دارند؛ بنابراین تنوع در این دو ای از ژنسازگاری میسلیومی تحت کنترل مجموعه

کننده های کنترلای در ژنهای نقطهها و جهشراستا نیست. احتمال وجود جریان ژنی بین جمعیتسیستم الزاماً هم

 .های ناهمخوانی منجر شودتواند به ایجاد چنین الگومی نیز میسازگاری میسلیو

 (Silva et al., 2021سیلوا و همکاران ) عنوان مثال،اند. بههای متناقضی نیز در این زمینه گزارش شدهبا این حال، یافته

همچنین لیو و  .دـردنـزارش کـرا گ MLLs (multi-locus lineage) و MCGs نـیـی بـکـنزدی یـگـتـسـوجود همب

در . وجود دارد های ریزماهوارهنشانگرو  MCGs همبستگی قوی بین نتایج آزمون ( نشان دادندLiu et al., 2018همکاران )

های متعلق به یک گروه سازگاری میسلیومی معمولاً جدایه (Aldrich-Wolfe et al., 2015آلدریچ ولف و همکاران ) مطالعه

جایگاه  12ها تنها در یک یا دو جایگاه از مجموع که اختلاف آنطورین یا بسیار مشابه بودند، بههای یکسادارای هاپلوتیپ

های تیپپلواها یا هتوالی که ( نیز نشان دادندSexton and Howlett, 2004سکستون و هاولت ) .مورفیک مشاهده شدپلی

همخوانی  MCG بندیگروه با ریزماهواره هاینشانگر ، یعنیمشابه تعلق داشتند MCG هایمعمولاً به گروه ،مشابه یا نزدیک

ها ممکن است به جمعیت  SSRها و MCGهای متناقض حاکی از آن است که میزان همبستگی بیناین گزارش .داشتند

  های تحلیلی مورد استفاده وابسته باشد.ای و روششناختی، ساختار ژنتیکی منطقهمورد بررسی، شرایط بوم

در مزارع کلزای استان  S. sclerotiorum این تحقیق اطلاعات ارزشمندی درباره تنوع ژنتیکی و ساختار جمعیتینتایج 

 و است در سازگاری با شرایط محیطی مختلفدهد که این قارچ دارای توانایی بالایی ها نشان مییافتهدهد. مازندران ارائه می

این تنوع ژنتیکی و ساختار جمعیت دقیق شناخت  .تحول ژنتیکی شودی دچار تغییرات اکوسیستم ثیرأتواند تحت تمی

های اصلاحی باید برنامه طور کلی،بهایفا کند.  مؤثر برای مدیریت بیماریهای تدوین راهبرد در نقش کلیدی تواندمی پاتوژن

ایدار و مؤثری در برابر بیماری بر اساس شناخت دقیق ساختار ژنتیکی پاتوژن در هر منطقه طراحی شوند تا بتوانند مقاومت پ

ژنتیکی  ساختاربر اهمیت پرورش ارقام مقاوم کلزا متناسب با  تحقیقنتایج این  .پوسیدگی اسکلروتینیایی ساقه ایجاد کنند

طور ویژه برای مقابله با ساختار ژنتیکی های پاتوژن در هر منطقه تأکید دارد. انتخاب و توسعه ارقامی که بهجمعیت

های مدیریت بیماری را بهبود بخشیده و از خسارات اقتصادی بخشی راهکارتواند اثراند، میای بومی طراحی شدههپاتوژن

  .ناشی از آن جلوگیری کند
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ABSTRACT 

Sclerotinia stem rot, caused by the fungus Sclerotinia sclerotiorum, is one of the most important diseases of 

rapeseed in Iran. To assess the genetic diversity of S. sclerotiorum isolates, sampling was conducted from rapeseed 

fields in different regions of Mazandaran Province. A total of 56 isolates were selected based on their geographical 

distribution. Then, mycelial compatibility groups (MCGs) and simple sequence repeat (SSR) markers were used to 

analyze the genetic structure of these distinct isolates. In total, 32 MCGs were identified, of which 62.5% contained 

only a single isolate, while the remaining groups consisted of 2 to 7 isolates. Molecular analysis was performed using 

10 pairs of microsatellite primers. In total, 31 microsatellite haplotypes were identified across all populations, with a 

few haplotypes found at high frequencies. Gene diversity among the seven populations ranged from 0.4120 to 0.5111. 

The highest and lowest levels of genetic diversity among the populations were observed in the Behshahr and Sari 

counties, respectively. No significant association was found between microsatellite haplotypes and mycelial 

compatibility groups (V = 0.75, p = 0.36). The findings of this study will be beneficial for breeding resistant cultivars 

and developing disease management strategies for Sclerotinia stem rot. 
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