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Abstract 

Yellow rust small-grain cereals, caused by the fungal pathogen Puccinia striiformis, is one of the most 

economically important diseases in Iran and worldwide. This pathogen has various forma special, including 

the wheat form (Pst) and the barley form (Psh). Sexual reproduction on barberry, hybridization, and 

intercontinental migrations play key roles in its high genetic diversity, especially in Asian populations. In this 

study, genetic diversity of 18 isolates (selected from a total of 36 isolates based on geographical origin, 

host species, and pathotypic diversity), comprising 12 Psh isolates from barley and 6 Pst isolates from wheat 

and wild barley collected from different regions of Iran, was investigated using the IGS1 region and five 

microsatellite markers (RJ18, RJ21, RJ2N, RJ10N, RJ11N). The IGS1 marker clearly distinguished wheat 

from barley isolates by generating seven distinct banding patterns. SSR analysis detected 14 banding patterns 

with an average of 2.8 bands per locus; the RJ2N locus exhibited the highest diversity with 4 bands and the 

highest PIC value (0.4). Genetic diversity was higher in Psh than in Pst isolates. The presence of double 

banding patterns in some Psh isolates indicated shared alleles with Pst and suggested possible hybridization. 

The UPGMA dendrogram grouped isolates into three main clusters. Genetic similarity among isolates from 

distant regions could be consistent with the distribution of similar genotypes across different geographical 

areas. The high diversity in Iranian populations, especially in Ardabil, highlights the potential for rapid 

pathogen evolution and underscores the need for continuous monitoring using more precise molecular tools. 

Identification of isolates with a putative hybrid origin represents a serious warning for agriculture, as 

hybridization can lead to emergence of new, more damaging races by transferring pathogenicity and 

aggressiveness genes between forma special, ultimately resulting in breakdown of host resistance.  
Key words: Barley yellow rust, Genetic diversity, Microsatellite markers, IGS1 region, Hybridization, Puccinia striiformis 
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 مقاله پژوهشي

با استفاده از هاي اختصاصي زنگ زرد جو و گندم در ایران تنوع ژنتيکي و هيبریداسيون احتمالي بين فرم

 IGS1 و SSR نشانگرهاي

  3هدي ارزانلو، م2ري، فرزاد افشا1صفرعلي صفوي
 ،سازمان تحقیقات ،مرکز تحقیقات و آموزش کشاورزی و منابع طبیعی استان اردبیل ،دانشیار پژوهش بخش تحقیقات علوم زراعی و باغی - 1

استاد پژوهش، بخش تحقیقات غلات، موسسه تحقیقات اصلاح و تهیه نهال و بذر، سازمان  - 2 ن،ایرا اردبیل ،آموزش و ترویج کشاورزی

 استاد گروه گیاهپزشکی، دانشکده کشاورزی، دانشگاه تبریز، تبریز -3، کرج ،آموزش و ترویج کشاورزی ،تحقیقات

 

 (1405 شهریور؛ تاریخ پذیرش: 1404 دریافت: )تاریخ              

 چکيده

های اقتصادی در ایران و جهان است. این ترین بیمارییکی از مهم  Puccinia striiformisبا عامل  ریزدانه بیماری زنگ زرد غلات       

باشد. تولیدمثل جنسی روی زرشک، می (Psh) و جو (Pst) گندم مختلف از جمله فرم اختصاصی های اختصاصیبیمارگر دارای فرم

های آسیایی، نقش کلیدی دارند. در این پژوهش، ویژه در جمعیتای در تنوع ژنتیکی بالای آن، بهقارههای بینهیبریداسیون و مهاجرت

( زاییی بیماریجدایه بر اساس تفاوت در منشأ جغرافیایی، گونه میزبان و الگو ۳۶شده از میان انتخابجدایه ) ۱۸تنوع ژنتیکی 

و پنج نشانگر  IGS1 از گندم و جو وحشی، از مناطق مختلف ایران، با استفاده از ناحیه Pst جدایه ۶از جو و  Psh جدایه ۱۲شامل 

های گندم را از جو به خوبی با هفت الگوی باندی، جدایه  IGS1بررسی شد. نشانگر  (RJ18, RJ21, RJ2N, RJ10N, RJ11N) ایریزماهواره

و بالاترین  باند ۴با  RJ2N در هر جایگاه شناسایی شد و جایگاه باند ۸/۲با میانگین  الگوی باندی SSR ،۱۴مایز کرد. در نشانگرهایمت

بود. الگوهای باندی دوگانه در برخی  Pst بیشتر از Psh هایجدایه تنوع ژنتیکی در د.بیشترین تنوع را نشان داPIC (4/0 ) شاخص

ها را در سه گروه اصلی قرار داد. جدایه UPGMA و هیبریداسیون احتمالی بود. دندروگرام Pst های مشترک بااز آلل حاکی Psh هایجدایه

های مشابه میان مناطق جغرافیایی مختلف سازگار تواند با پراکنش ژنوتیپمیهای مناطق دور از هم، شباهت ژنتیکی بین جدایه

دهنده پتانسیل تکامل سریع بیمارگر و ضرورت پایش ویژه در اردبیل، نشانهای ایرانی، بهتشده در جمعی . تنوع بالای مشاهدهباشد

جدی برای کشاورزی است، زیرا  هشدارهای با منشأ احتمالی هیبریدی شناسایی جدایه ت.تر اسمستمر با ابزارهای مولکولی دقیق

های اختصاصی، به ظهور نژادهای جدید با خسارت بیشتر و بین فرم زایی و تهاجمیهای بیماریتواند با انتقال ژنهیبریداسیون می

 .شکست مقاومت ارقام منجر شود

Puccinia striiformis، هیبریداسیون، IGS1ای، ناحیهتنوع ژنتیکی، نشانگرهای ریزماهوارهزنگ زرد جو،  کليدي: هایواژه
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 مقدمه

 Puccinia striiformisریز توسط گونه قارچی زنگ زرد غلات دانه

Westend  رد )شود که در سراسر جهان پراکنش داایجاد میHoltz 

et al., 2014) .گونه قارچیPuccinia striiformis  عامل  یک

، انگل اجباری و دارای میزبان (Biotroph) پرورزای زندهبیماری

شد گذشته تصور می. در (Hovmoller et al., 2011ت )واسط اس

است، اما مرحله تولید مثل  (Microcyclic) چرخهاین قارچ کوتاه

 ,Berberis  (Jin, 2011; Zhao et al., 2013هایگونهجنسی آن روی 

2016; Due et al., 2019; Mehmood et al., 2019; Li et al., 2021)  و

Mahonia aquifolium (Wang and Chen, 2013)  به اثبات رسیده

طور سنتی بر اساس میزبان آلوده شده به است. زنگ زرد به

شود. فرم اختصاصی های اختصاصی مختلفی تقسیم میفرم

Puccinia striiformis f. sp. tritici (Pst) گندم دیده  اً رویعمدت

ست شود، اما روی جو، چاودار و تریتیکاله نیز گزارش شده امی

(Cheng et al., 2016)ترین عامل بیماری ، این فرم اختصاصی مهم

ای مطالعه زنگ زرد از لحاظ اقتصادی است که به طور گسترده

 Puccinia striiformis f. sp. hordeiشده است. زنگ زرد جو توسط

(Psh)  شود. فرم اختصاصی جدیدی به نام جاد میایPuccinia 

striiformis f. sp. pseudo-hordei (Psp-h)  که موجب بیماری زنگ

 ۲۰۰۰شود، در سال زرد روی جوهای وحشی در استرالیا می

این فرم اختصاصی اساساً  (.Wellings et al., 2000د )تشریح ش

ارقام گندم و های جو وحشی دیده شده و روی بیشتر روی گونه

 Wellings et al., 2000; Golegaonkar etت )زا اسجو غیر بیماری

al., 2013.) 

ها پیش وجود داشته و زنگ زرد جو در اروپا و آسیا از سال

غربی های شدیدی از این بیماری در کشورهای شمالگیریهمه

و مرکزی اروپا، هندوستان، بنگلادش، نپال، چین و ژاپن گزارش 

عامل بیماری زنگ  ۱۹۷۵در سال  (.Chen et al., 1995ت )شده اس

زرد جو از اروپا به آمریکا منتقل و بیشتر کشورهای آمریکایی را 

این بیماری ابتدا توسط (. Dubin and Stubbs, 1986ت )فراگرف

 ,Esfandiariد )از ایران گزارش ش ۱۳۲۶اسفندیاری در سال 

گ زرد روی جو در کاهش عملکرد ناشی از بیماری زن .(1947

درصد متغیر  ۷۰تا  ۳۰برخی کشورهای نواحی آمریکای جنوبی از 

این بیماری در ایران در (. Dubin and Stubbs, 1986ت )بوده اس

 ,.Safavi et alن )های اردبیل، خراساویژه استانبرخی نقاط به

2012a, Zahravi et al., 2023) ، فارس (Zakeri et al., 2018 و )

. در بررسی درحال افزایش است( Safavi et al., 2014)خوزستان 

( کاهش اجزای عملکرد Safavi et al., 2012bصفوی و همکاران )

ناشی از بیماری زنگ زردجو در اردبیل روی ارقام حساس و 

( به ترتیب Slow rusting resistanceمقاومت تدریجی ) ارقام دارای

  برآورد شده است. % 20و  50%

های زنگ زرد در چندین قاره با استفاده ساختار ژنتیکی جمعیت

نیوتن و های مختلفی بررسی و مطالعه شده است. از نشانگر

برای مطالعه  dsRNA همکاران در انگلیس از الگوی ایزوآنزیمی و

  Puccinia striiformisهای اختصاصی و نژادهای روابط فرم

 .Pها گزارش کردند که آن (.Newton et al., 1985د )استفاده کردن

s. f. sp. tritici   وP. s. f. sp. hordei  الگوهای ایزوآنزیمی و dsRNA 

 Pucciniaهایی بین نژادهای متفاوتی دارند، اما نتوانستند تفاوت

striiformis  ن در گندم و جو پیدا کنند. زامبینو و همکارا

(Zambino et al., 1992)  ه یابی ناحیتوالینیز با استفاده ازITS ،

Puccinia striiformis  های دیگر زنگ غلات تفکیک و را از گونه

در بررسی ربانی نسب و ها را گزارش کردند. روابط بین آن

زایی درباره شدت بیماری (Rabbaninasab et al., 2008) همکاران

و تنوع مولکولی عامل زنگ زرد گندم در ایران، ارتباط قابل 

 AFLP نگاریهای انگشتین مناطق جغرافیایی و گروهتوجهی ب

ها وجود داشت، هرچند ارتباط مشخصی بین نژادها و این گروه

ها مشاهده نشد. نتایج نشان داد که شباهت ژنتیکی اکثر جمعیت

 .درصد است ۶۵با جمعیت غرب و شمال غرب بیش از 

عنوان عاملی به (rDNA) ریبوزومی DNA واحدهای تکراری

 اندهای قارچی استفاده شدهمناسب برای شناسایی بسیاری از گونه

(Takamatsu, 1998.) IGS ای گونهای و داخلگونهتنوع بین

 کماجاتی و همکاراندهد. نشان می ITSبیشتری نسبت به 

(Komajati et al., 2004)  هایا استفاده از توالیب IGS ،SSR  و

SRAPچندشکلی ، P. striiformis ها بینا مطالعه نمودند. آنر
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 P. striiformis f. sp. tritici و P. striiformis f. sp. hordei  تنوع

و تفاوت مشاهده کردند، اما درون فرم اختصاصی اول تنوع 

ر د (Celine et al., 2002) چندانی وجود نداشت. سلین و همکاران

متعلق به سه جدایه اروپایی قارچ عامل زنگ  IGS1 مطالعه توالی

  .زرد گندم، وجود چندشکلی را گزارش نمودند

و فنوتیپ  SSR نتیکی با استفاده از نشانگرهایدر بررسی تنوع ژ

هایی از زنگ زرد از پاکستان و آمریکا مقایسه زایی، جدایهبیماری

های دندروگرام حاصل بر اساس داده .(Bux et al., 2012) شدند

بندی کرد که شباهت هایی گروهها را در پاتوتیپمولکولی، جدایه

دو کشور که در یک گروه هایی از هر ژنتیکی داشتند. پاتوتیپ

گرفتند، نیای مشترکی داشتند. در این بررسی، بین تنوع قرار می

های و تنوع حاصل از فنوتیپ  SSRحاصل از نشانگرهای مولکولی

دهنده مشاهده نشد که نشان داریزایی همبستگی معنیبیماری

در تحقیق دیگری . (Bux et al., 2012) ها استاستقلال توارث آن

هایی زایی، جدایهو فنوتیپ بیماری SSR تفاده از نشانگرهایبا اس

در این . (Zhan et al., 2012) از آمریکا و چین مقایسه شدند

جدایه آمریکایی،  ۵۱نژاد و از  ۵۴جدایه چینی،  ۸۶بررسی، از 

یک از زایی مشخص شدند و هیچنژاد بر اساس تنوع بیماری ۵۰

زایی مشترکی نشان ندادند. های دو کشور فنوتیپ بیماریجدایه

ژنوتیپ  SSR ،۱۰۲شده بر اساس نشانگرهایجدایه بررسی ۱۳۷از 

ژنوتیپ از آمریکا  ۳۱ژنوتیپ از چین و  ۷۱شناسایی شد که 

 (r= 0.34) داریبودند. در این بررسی، همبستگی پایین اما معنی

 ,.Zhan et al) زایی مشاهده شدو تنوع بیماری SSR هایبین داده

2012) . 

)از  P. striiformis جدایه ۲۶۱در مطالعه دیگری، تنوع ژنتیکی 

 SSR گندم، جو و تریتیکاله( در آلبرتای کانادا با نشانگرهای

 SSR ژنوتیپ ۲۸در این بررسی، . (Holtz et al., 2013) بررسی شد

ژنوتیپ مربوط به زنگ  ۱۳ها مشخص شد که برای کل جدایه

ژنوتیپ مربوط به  ۱۵و  (P. striiformis f. sp. tritici) زرد گندم

بودند و تنوع ژنتیکی  (P. striiformis f. sp. hordei) زنگ زرد جو

زنگ زرد جو بیشتر از زنگ زرد گندم بود. در این مطالعه، یکی 

های غالب زنگ زرد جو، ارتباط ژنتیکی بسیار نزدیکی از ژنوتیپ

شده از آوری)جمع های قدیمی زنگ زرد گندمبا یکی از ژنوتیپ

ها نیز در گروهی قرار گرفتند که تعدادی از جدایه ت.آمریکا( داش

 کرداحتمال هیبرید بودن بین دو فرم اختصاصی را تقویت می

(Holtz et al., 2014).  

های چشمگیری در زمینه شناخت های اخیر، پیشرفتدر سال

سطح در   Puccinia striiformisهای ساختار ژنتیکی جمعیت

-Sharmaان )پودیال و همکار-جهانی به دست آمده است. شارما

Poudyal et al., 2020) ای نشانگر ریزماهواره ۲۴کارگیری با به

کشور مختلف جهان را مورد بررسی  ۱۶از  Pst جدایه ۲۸۳بارز، هم

ها مشاهده قرار دادند و تنوع ژنتیکی بالایی را در این جمعیت

شواهد محکمی مبنی بر مهاجرت گسترده همچنین ها کردند. آن

ویژه از آسیا به سایر نقاط جهان، ارائه ها، بهها بین قارهجدایه

های آسیایی توجه اینکه تنوع ژنتیکی در جمعیتنکته جالبد. دادن

توجهی بیشتر از )از جمله مناطق نزدیک به ایران( به طور قابل

این بیمارگر در قاره دهنده مرکزیت تنوع سایر مناطق بود که نشان

های میزبانی، دینگ باشد. در زمینه تکامل میزبانی و جهشآسیا می

های ژنوتیپی، با ترکیب داده( Ding et al., 2021ان )و همکار

در  Pst های کلونالفنوتیپی و ژنومیکی، مسیرهای تکاملی جمعیت

ها وجود فرم اختصاصی جدیدی به استرالیا را آشکار ساختند. آن

های را با ژنوتیپ  P. striiformis f. sp. pseudo-hordeiنام 

تأیید کردند که توانایی آلوده  (MLG) فرد چندلوکوسیبهمنحصر

دهنده پرش کردن جوهای وحشی و برخی غلات را دارد و نشان

. علاوه بر این، نقش تولیدمثل جنسی میزبانی در این بیمارگر است

-در ایجاد تنوع ژنتیکی بیش از پیش روشن شده است. رودریگز

، با بررسی (Rodriguez-Algaba et al., 2017ان )آلگابا و همکار

 Berberisروی میزبان واسط  P. striiformisهای دقیق جمعیت

vulgaris  وسپورها ودر اروپا، تنوع ژنتیکی بسیار بالایی را در تلی 

اسیوسپورها مشاهده کردند و ثابت نمودند که تولیدمثل جنسی 

زایی یک منبع مهم برای ایجاد نژادهای جدید با ترکیبات بیماری

های واسط مانند زرشک را است. این یافته اهمیت میزبان جدید

د. سازدر چرخه بیماری و تکامل بیمارگر بیش از پیش آشکار می

ان رهای مولکولی، ساوادی و همکارهمچنین در حوزه ابزا
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(Savadi et al., 2020) جفت آغازگر  ۵۰، موفق به طراحی و توسعه

شدند که از قدرت تفکیک  Pst ویژه (PsSSRs) ای جدیدریزماهواره

های زنگ را بالایی برخوردار بوده و قابلیت انتقال به سایر گونه

ارهای مکملی برای توانند به عنوان ابزنیز دارند. این نشانگرها می

های ایرانی مورد استفاده قرار بررسی تنوع ژنتیکی در جمعیت

در مطالعه حاضر، با توجه به اهمیت زنگ زرد و همچنین  .گیرند

های جدید جهانی درباره تنوع ژنتیکی، مهاجرت، یافته

هیبریداسیون و نقش تولیدمثل جنسی در تکامل این بیمارگر، تنوع 

های زنگ زرد جو و گندم با استفاده از دایهژنتیکی تعدادی از ج

شود تا علاوه بر تعیین تنوع نشانگرهای مولکولی بررسی می

های متعلق به دو فرم اختصاصی ژنتیکی، ارتباط ژنتیکی بین جدایه

المللی اخیر های بیننیز مشخص گردد و نتایج آن با پژوهش

 .مقایسه شود

 هامواد و روش

 هاي مورد مطالعه نمونه

شده از مناطق مختلف ایران، آوریی جمعجدایه ۳۶از میان         

ای انتخاب گردیدند گونهبه صورت هدفمندبهجدایه  ۱۸تعداد 

 .بیشترین تنوع موجود در کل مجموعه را پوشش دهندکه 

ی میزبان و مبنای انتخاب، تفاوت در منشأ جغرافیایی، گونه

الگوی پرآزاری/ناپرآزاری )بر اساس واکنش به ارقام افتراقی 

ی حاضر های اصلی تنوع در مطالعهجو( بود تا تمامی گروه

پاتوتیپ زنگ زرد  ۱۲این مجموعه شامل . پوشش داده شوند

جدایه متعلق به زنگ  ۶و  (Puccinia striiformis f. sp. hordei) جو

 بود )جدول (P. striiformis f. sp. tritici) زرد گندم و جو وحشی

اسپورهای هر جدایه پس از تکثیر در شرایط ایزوله، برای (. 1

، DNAج مورد استفاده قرار گرفتند. پیش از استخرا DNA استخراج

 جوشیها با استفاده از روش تکتمامی جدایه

 (Single-pustule isolation) سازی شدند تا یکنواختی خالص

ژنتیکی هر جدایه تضمین شده و هرگونه آلودگی ناشی از وجود 

 .های مخلوط اسپور حذف شودجمعیت

 DNAاستخراج 

 انجام شد CTAB ژنومی با استفاده از روش DNA استخراج 

(Moller et al. 1992 .)برای سنجش غلظتDNA ،µl 5  نمونه هر از

 1000 حجم نهائییونیزه ترکیب شده و دیمیکرولیترآب  995 با

این محلول در دستگاه اسپکتروفتومتر )مدل  میکرولیتر حاصل شد.

Ependorf, BioPhotometer قرارداده شد و غلظت )DNA  بر

برای اطمینان از دقت،  اندازه گیری شد  µl /ngاساس

 .ها دو بار تکرار شدندگیریاندازه

در این مطالعه از پنج آغازگر : SSRاستفاده از نشانگرهاي 

 RJ18 ،RJ21  (Enjalbert et al., 2002) شامل (SSR) ایریزماهواره

برای تشخیص RJ11N (Bahri et al., 2009 )و  RJ2N  ،RJ10Nو 

 ی دو فرم اختصاصهای ژنتیکی جدایهاولیه و ارزیابی تنوع 

Puccinia striiformis f. sp. hordei  وPuccinia striiformis f. sp. 

tritici کنش(.  وا2)جدول  استفاده شد PCR  شامل مراحل زیر

درجه  94در  DNA هایرشته اولیه جداسازیبود: یک مرحله 

 هایجداسازی رشتهچرخه  35دقیقه، سپس  2به مدت  سلسیوس

DNA دمای  درċ ۹۴   ثانیه، اتصال آغازگرها در  30برای ċ ۵۲ 

ثانیه، و در نهایت  30برای   ċ ۷۲ثانیه و گسترش در  30برای 

مخلوط  .دقیقه 5به مدت  ċ ۷۲یک مرحله گسترش نهایی در 

مول، میلی 5/1به غلظت   PCR ،MgCl₂×1شامل بافر PCRواکنش 

dNTP   10میکرومول از هر آغازگر،  4/0مول، میلی 2/0به میزان 

 .ودب  Taq  DNA Polymerase واحد آنزیم 4/0، و DNA نانوگرم
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 هاآوری آنمورد استفاده در این مطالعه و محل جمع (Puccinia striiformis) های زنگ زردجدایه -1جدول

Table 1. Stripe rust (Puccinia striiformis) isolates used in this study and their geographical origin 

 
1, 2: Pathotype designations and virulence/avirulence formulas are based on the results of Safavi ET AL. (2014). ² Virulence/avirulence patterns were determined 

using differential barley lines. 

 (PUCCINIA STRIIFORMIS)  هاي زنگ زردمورد استفاده در مطالعه تنوع ژنتيکي جدایه SSR آغازگرهاي نشانگر -2جدول 

Table 2. SSR primers used in the genetic diversity analysis of PUCCINIA STRIIFORMIS isolates 

Molecular weight of amplified 

)1bands (bp  
Sequence of forward or reverse primer  Primers 

355, 358 CTGCCCATGCTCTTCGTC 2RJ18 (F) 

GATGAAGTGGGTGCTGCTG 3RJ18 (R) 

170, 176 TTCCTGGATTGAATTCGTCG RJ21(F) 
CAGTTCTCACTCGGACCCAG RJ21(R) 

158, 161, 170, 173, 176, 182, 188, 191 TTGTGGCGGAAGGGAACG RJ2N(F)  
GCATGAAACGATCAAAGAAGATAGC RJ2N(R)  

224, 228, 231 ACGTGCCAGCTCAACTCTC RJ10N(F)  
AAGGGGCGGATGGATTACG RJ10N(R)  

174, 176, 178, 180, 182, 183, 185 CCGACACCTCCTCTGATCG RJ11N(F) 
ACTCCGCTGCTCATCTTCG   RJ11N(R) 

1: Molecular weight of amplified bands based on the results of Enjalbert et al. (2002) and Bahri et al. (2009). 
2: Forward primer 

3: Reverse primer 

برای بررسی تنوع ژنتیکی در ناحیه : IGS1استفاده از نشانگر 

استفاده Y (Fox et al., 1995 ) و Q آغازگرهای از IGS1 بین ژنی

میکرولیتر  20در حجم نهایی  PCR (. واکنش3)جدول  شد

 5/1به غلظت   PCR،MgCl₂×1بافر انجام شد و شامل: 

میکرومول از هر  4/0مول، میلی 2/0به میزان   dNTPمول، میلی

 Taq DNA Polymerase واحد 4/0، و DNAنانوگرم 10آغازگر، 

در  DNA هایرشته اولیه جداسازیبود. شرایط حرارتی شامل: 

۹۴ċ  ۹۴ثانیه در  30چرخه شامل  35دقیقه، سپس  2برایċ ،

، و در پایان یک مرحله ۷۲ċ ثانیه در ۵۲ċ ،60ثانیه در  30

 .بود ۷۲ċدقیقه در  5گسترش نهایی به مدت 

 

 

 جدایه های زنگ زرد مورد استفاده در مطالعه تنوع ژنتیکیIGS1 آغازگرهای  -3جدول 
Table 3. IGS1 primers used in the study of genetic diversity of Puccinia striiformis isolates 

Molecular weight of amplified bands 

)1bp(  
Sequence of  forward or reverse primer  Primers  

1200-1700 ACGCCTCTAAGTCAGAAT Q(F) 

TCGCAGAGCGAACGGGAT Y(R) 

1: Molecular weight of amplified bands based on the results of Holtz et al. (2013a). 

Collection locations Host 2Aviulence/Virulence formula 1Pathotype Isolate No. 

Pasargad, Fars Barley 2, 3, 4, 6, 8, 9, 10, 11/1, 5, 7, 12 PSH-74 92-2 1 

Pasargad, Fars Barley 2, 3, 4, 6, 8, 9, 10, 11, 12/1, 5, 7 PSH-51 92-4 2 

Sivand, Fars Barley 2, 3, 4, 6, 8, 9, 10, 11, 12/1, 5, 7 PSH-51 92-5 3 
Neyshabur, Razavi Khorasan Barley 2, 3, 4, 6, 8, 9,11/1, 5, 7, 10, 12 PSH-83 92-7 4 

Mashhad, Razavi Khorasan Barley 2, 3, 4, 8, 9, 12/1, 5, 6, 7, 10, 11 PSH-84 92-8 5 

Ardebil, Ardebil Barley 2, 3, 5, 6 7, 8, 9, 10, 12/1 ,4, 11 PSH-85 92-27 6 
Ardebil, Ardebil  Barley 2, 3, 4, 6, 9, 10,11/1, 5, 7, 8, 12 PSH-56 92-28 7 

Ardebil, Ardebil Barley 3, 5, 6, 7, 8, 9, 10, 12/1, 2, 4, 11 PSH-86 92-29 8 

Ardebil, Ardebil Barley 2, 3, 4, 6, 8, 11/1, 5, 7, 9, 10, 12 PSH-87 92-30 9 
Ardebil, Ardebil Barley 2, 3, 4, 6, 8, 9, 10, 11, 12/1, 5, 7 PSH-51 92-31 10 

Ardebil, Ardebil Barley 2, 3, 4, 6, 7, 9, 10, 11/1, 5, 8, 12 PSH-88 92-34 11 

Miandoab, West Azerbaijan Barley 2, 3, 4, 6, 7, 8, 9, 11/1, 5, 10, 12 PSH-89 92-36 12 

Marivan, Kordestan Wild barley Not determined Pst 92-37 13 

Sanandaj, Kordestan Wild barley Not determined Pst 92-38 14 

Shush, Khozestan Wheat Not determined Pst 92-19 15 
Gorgan, Golestan Wheat Not determined Pst 92-43 16 

Zarghan, Fars Wheat Not determined Pst 92-51 17 

Marvdasht, Fars Wheat Not determined Pst 92-55 18 
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  PCRشرایط الکتروفورز براي توليدات حاصل از  

ها با حجم مساوی از رنگ ، نمونهPCRبرای بررسی محصولات

 مخلوط از میکرولیتر 10 تا 7 و شده مخلوط ٪98آمید فرم

در مرحله مقدماتی،  .شدند بارگذاری آگارز ژل روی حاصل

درصد  1تا  8/0کارایی آغازگرها با استفاده از ژل آگارز معمولی 

  بررسی شد. در مرحله نهایی، جهت مستندسازی با دستگاه

Gel Doc نشانگر برای ٪1، از ژل آگارز متافور IGS1  برای  ٪3و

SSR  .محصولات الکتروفورز استفاده گردید IGS1  1به مدت 

ساعت با ولتاژ ثابت  2.5به مدت  SSR ساعت و محصولات

انجام شد. برای تعیین اندازه باندها از مارکرهای  ولت 90

100bp  برایSSR   250وbp  برای IGS1 ها با استفاده شد. ژل

  .شدند آمیزیرنگ ٪5/0محلول اتیدیوم بروماید 

 مولکوليهاي تجزیه و تحليل آماري داده

پذیری نشانگرها، شاخص منظور ارزیابی قدرت تفکیکبه 

 Polymorphism Information) محتوای اطلاعات چندشکلی

Content = PIC) این شاخص د. برای هر نشانگر محاسبه گردی

های نادر در یک بیانگر سطح بالای چندشکلی و وجود آلل

 ها نقشجایگاه ژنی است که در تمایز دقیق ژنوتیپ

بر این اساس، (. Bux et al., 2012) ای داردکنندهتعیین

های برای تفکیک ژنوتیپ PIC نشانگرهای دارای مقادیر بالای

شوند. با قرابت ژنتیکی نزدیک، ابزارهای مناسبی محسوب می

پذیری نشانگرها، شاخص منظور ارزیابی قدرت تفکیکبه

 Polymorphism Information) محتوای اطلاعات چندشکلی

Content = PIC)  جای به) شدهبر اساس فراوانی باندهای مشاهده

برای هر نشانگر محاسبه گردید. اگرچه فرمول  (های واقعیآلل

های آللی تعریف شده است، در این برای داده PIC استاندارد

های باینری، این شاخص پژوهش با توجه به ماهیت داده

کار تنوع الگوی باندی بهعنوان معیاری نسبی برای سنجش به

شده از محاسبه PIC تواند معادلگرفته شد و نتایج آن نمی

میزان محتوای اطلاعات چندشکلی با  .بارز باشدهای همآلل

و بر پایه فرمول ( 6.501)نسخه  Gen Alexر افزااستفاده از نرم

 :زیر محاسبه شد

 

 Pi وPj های به ترتیب فراوانی آلل i ام وj   ام وn  تعداد

برای هر  PICباشد. با استفاده از فراوانی آللی آماره ها میآلل

 Pjو Piدر این رابطه،  نشانگر به طور جداگانه محاسبه گردید.

دهنده تعداد کل نشان  n، و ام  jام و i های به ترتیب فراوانی آلل

طور ها است. محاسبه این شاخص برای هر نشانگر بهآلل

در ترسیم  .مبنای فراوانی آللی انجام پذیرفتجداگانه و بر 

( یا 1دندروگرام، الگوی چندشکلی بر اساس حضور )مقدار 

( باندهای اختصاصی برای هر جفت 0مقدار )عدم حضور 

با توجه به اینکه در این مطالعه  .ها ثبت گردیدآغازگر در نمونه

از ژل آگارز متافور با قدرت تفکیک محدود استفاده شده و 

صورت های هر جایگاه )بهکان تعیین دقیق آللام

های حاصل هتروزیگوت/هموزیگوت( وجود نداشته است، داده

تحلیل شدند. ( حضورحضور/عدمی )صورت الگوی باندبه

بنابراین، این رویکرد معادل تحلیل آللی استاندارد نشانگرهای 

 نبوده و صرفاً به عنوان تحلیل الگوی باندی (SSR) بارزهم

(banding-pattern analysis)  از این رو،  شود.در نظر گرفته می

، تعداد باندها و دندروگرام( باید با PIC نتایج حاصل )شاخص

ماتریس تشابه با  .در نظر گرفتن این محدودیت تفسیر شوند

کارگیری ضریب تشابه جاکارد محاسبه و تجزیه کلاستر مبتنی به

اجرا ( ۲.۰۲نسخه ) NTSYS-pc افزاردر نرم SAHN بر مدل

 UPGMA ها با استفاده از الگوریتمگردید. در نهایت، دندروگرام

 (.Rohlf, 2005) و بر مبنای ضریب جاکارد ترسیم شدند

 نتایج و بحث

ارائه  ۱ها در جدول جدایه زنگ زرد که اطلاعات آن ۱۸تعداد  

  IGS1 شده است، از نظر تنوع ژنتیکی با استفاده از نشانگرهای

مورد بررسی قرار گرفتند. نتایج تکثیر قطعات توسط  SSR و

آشکار را ها ، چندشکلی بین جدایهIGS1آغازگرهای نشانگر
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شده توسط این نشانگر در ساخت. طیف باندهای تشکیل

قرار داشت. نتایج ( bp)باز جفت ۱۵۵۰تا  ۹۰۰محدوده بین 

( RJ18, RJ21, RJ2N, RJ10N, RJ11N)جفت آغازگر  ۵حاصل از 

ها نیز چندشکلی بالایی را بین جدایه SSR مربوط به نشانگرهای

 نشان داد.

 IGS1تنوع ژنتيکي نژادها بر اساس نشانگر  

است و با  rDNA ترین منطقه در حال تکاملسریع  IGSبخش  

تعداد و سازمان تکرارهای داخلی که اختصاصی گونه بوده و 

منفرد متنوع است، ها، افراد و حتی یک سلول اغلب بین جمعیت

نسبت   IGS ناحیه (. Paule and Lofqist, 1996د )شوشناخته می

ای بیشتری نشان داده است. گونهای و درونگونهتنوع بین ITS به

جدایه  ۱۸در  IGS1 در مطالعه حاضر، چندشکلی مربوط به ناحیه

زایی متفاوت، با استفاده از زنگ زرد با الگوهای بیماری

بررسی شد. این آغازگرها هفت الگوی باندی  Y و Q آغازگرهای

 (.1 شکلد )های زنگ زرد جو و گندم تولید کردنبرای جدایه

 ۹۰۰الگوهای باندی با وزن مولکولی تقریبی  ۴و  ۳های جدایه

 ۷و  ۵، ۱های باز تولید نمودند. جدایهجفت1550و  ۹۵۰،

 ۱۲۵۰و  ۱۰۵۰های مولکولی تقریبی هرکدام دو باند با وزن

به  ۱۲و  ۱۱، ۱۰، ۹، ۸، ۶، ۲های باز ایجاد کردند. جدایهجفت

، (۱۴و  ۱۳شده از جو موشی )آوریهای جمعهمراه جدایه

باز نشان دادند. جفت ۱۰۵۰هرکدام یک باند با وزن مولکولی 

های گندم چهار فنوتیپ متفاوت از الگوهای باندی با جدایه

از تولید کردند که در بجفت ۱۵۵۰تا  ۹۸۰های مولکولی وزن

نشان داده شده است. در این بررسی  ۱شکل  ۷تا  ۴های ستون

های زنگ زرد گندم الگوهای وضوح مشخص شد که جدایهبه

های زنگ زرد جو و جو باندی کاملًا متفاوتی نسبت به جدایه

نیز از  (Holtz et al., 2014ان )موشی دارند. هولتز و همکار

برای تفکیک  IGS1 رط به نشانگمربو Y و Q آغازگرهای

های زنگ زرد گندم و جو استفاده کردند و توانستند جدایه

های دو فرم اختصاصی را مشاهده خوبی تمایز بین جدایهبه

ها با این آغازگرها بسیار مشابه کنند. حتی تفکیک بین جدایه

ان ای در بررسی هولتز و همکارتفکیک نشانگرهای ریزماهواره

(Holtz et al., 2014 )ان های اسپاکمن و همکاربود. در بررسی

(Spackman et al., 2010) های زنگ زرد گندم و جو نیز جدایه

های الگوهای باندی متفاوتی داشتند. یافته IGS با بررسی ناحیه

های برای تفکیک فرم IGS1 ما در زمینه کارایی نشانگر

جهانی مانند اختصاصی، با نتایج مطالعات جدیدتر در سطح 

و عوایس و  (Thach et al., 2016ان )های تاخ و همکارپژوهش

عنوان نشانگری که این ناحیه را به (Awais et al., 2025ان )همکار

 .Pکارآمد برای تفکیک نژادها و ارزیابی ساختار جمعیت 

striiformis  اند، همخوانی کامل دارد. مطالعه کیم پیشنهاد کرده

نیز نشان داد که چندشکلی در  (Kim et al., 1992ان )و همکار

 .P. graminis f. spنژاد از  ۹جدایه متعلق به  ۱۴در  IGS1 ناحیه

tritici  های خوبی قابل تفکیک است. نتایج مشابهی برای گونهبه

 Jenningsت )نیز گزارش شده اس  Puccinia hordeiدیگر مانند 

et al., 1997.) ن )اهمچنین کماجاتی و همکارKomajati et al., 

تفاوت میان  SRAP ، وIGS ،SSR هایبا استفاده از توالی (2004

 .Pو   P. striiformis f. sp. triticiهای اختصاصی بین فرم

striiformis f. sp. hordei   را شناسایی کردند، اگرچه تنوع درون

P. striiformis f. sp. tritici  تر بودپایین. 

)مربوط به نشانگر  Yو Qالگوی باندی حاصل از بررسی آغازگرهای   -1شکل 

(IGS1 M 250: مارکرbp ؛ 7 ،5 ،1 های: جدایه2ستون  ؛ 4 ،3های : جدایه1ستون  ؛ 

 ؛15: جدایه  4ستون  ؛14 ،13 ،12 ،11 ،10 ،9 ،8 ،6، 2: جدایه های  3ستون 

 18 جدایه : 7ستون  ؛17: جدایه  6ستون  ؛16جدایه  : 5ستون 

Fig. 1. PCR banding pattern of Puccinia striiformis isolates generated 

using the IGS1primers Q and Y (marker). M, 250 -bp DNA Ladder; 

Lanes: 1) Isolates 3 and 4, 2) Isolates 1, 5, and 7, 3) Isolates 2, 6, 8, 9,        

10, 11, 12, 13, and 14, 4) Isolate 15, 5) Isolate 16, 6) Isolate 17, 7) Isolate 18                                                                                         



 IGS1 و SSR ایران با استفاده از نشانگرهاي هاي اختصاصي زنگ زرد جو و گندم درتنوع ژنتيکي و هيبریداسيون احتمالي بين فرمي و همکاران: صفو                       9

 

 

 

 SSRتنوع ژنتيکي نژادها بر اساس نشانگر 

جفت آغازگر  ۵منظور بررسی تنوع ژنتیکی با جدایه به ۱۸تعداد 

جایگاه ژنی( مورد بررسی  ۵برای )  SSRمربوط به نشانگرهای 

قرار گرفتند. نتایج این بررسی بیانگر تنوع ژنتیکی بالا بین 

گوی ال ۱۴های مورد مطالعه بود. در این بررسی، تعداد جدایه

برای کل آغازگرهای مورد مطالعه مشخص گردید که  باندی

بود. بیشترین  باند 8/2طور میانگین برای هر جایگاه ژنی به

و کمترین تعداد  باند ۴با  RJ2N مربوط به جایگاه ژنی باندتعداد 

بود. لازم به تأکید  RJ21 و RJ10N های ژنیمربوط به جایگاه

تشخیص در ژل باندهای قابل است که این اعداد بیانگر تعداد

های واقعی در توان آنها را معادل تعداد آللآگارز بوده و نمی

نظر گرفت؛ زیرا در این مطالعه امکان تعیین ژنوتیپ دقیق هر 

جدایه در هر جایگاه )با تفکیک هتروزیگوت و هموزیگوت( 

برای همه آغازگرها چندشکلی مشاهده شد  .وجود نداشته است

برای هر  (PIC) قادیر محتوای اطلاعات چندشکلیم(. ۴)جدول 

 های ژنی محاسبه گردید که بیشترین مقدار آن بهیک از جایگاه

RJ2N (4/0) و کمترین مقدار به RJ10N (05/0)  اختصاص

های مورد مطالعه در مقایسه با داشت. اگرچه تعداد جدایه

ان پودیال و همکار-های جهانی مانند مطالعه شارماپژوهش

(Sharma-Poudyal et al., 2020)  جدایه  ۲۸۳نشانگر در  ۲۴که با

ژنوتیپ چندلوکوسی نائل شدند، محدودتر است،  ۲۶۵به کشف 

های ایرانی با توجه به تعداد شده در جمعیتاما تنوع مشاهده

دهنده پتانسیل بالای تنوع توجه بوده و نشانها، قابلاندک جدایه

باشد. این جو در ایران میهای زنگ زرد ژنتیکی در جمعیت

 Sharma-Poudyal etن )پودیال و همکارا-یافته با نتایج شارما

al., 2020 )های آسیایی نسبت به که تنوع بالاتری را در جمعیت

سایر مناطق جهان گزارش کردند، همسو بوده و تأییدکننده 

.باشدمرکزیت تنوع این بیمارگر در آسیا می

و الگوی باندی تولیدشده توسط آغازگرهای مورد استفاده در مطالعه تنوع ژنتیکی  (PIC) اطلاعات چندشکلیتحلیل محتوای  -4 جدول

 SSRزنگ زرد با نشانگر

Table 4. Polymorphism information content (PIC) analysis and banding patterns generated by primers used in the study of 

genetic diversity of of Puccinia striiformis using SSR markers 

Polymorphism information 

content (PIC) 
Polymorphism (%) Polymorphic 

Bands 
Total Bands SSR Locus 

0.37 100 3 3 RJ18 
0.2 50 1 2 RJ21 
0.4 100 4 4 RJ2N 

0.05 50 1 2 RJ10N 
0.29 100 3 3 RJ11N 

     

  RJ2Nتنوع ژنتيکي نژادها بر اساس آغازگر 

( SSR)مربوط به نشانگر  RJ2Nحاصل از آغازگر  یباند یالگو

های زنگ زرد جو موشی و جدایهزنگ زرد جو،  یهاهیجدا

های زنگ زرد گندم را از یکدیگر متمایز ساخت )شکل جدایه

بود و  DNA معیار اصلی اندازه قطعهدر امتیازدهی باندها، (. ۲

های جزئی در شدت باندها که ممکن است ناشی از تفاوت

باشد، در تحلیل  PCR یا کارایی واکنش DNA اختلاف در غلظت

های زنگ زرد جو سه الگوی باندی جدایه .ژنتیکی لحاظ نشد

تنها  ۱۲و  ۹، ۵، ۴، ۳، ۲، ۱های که جدایهطوریتولید کردند؛ به

باز نشان دادند. جفت ۱۸۶د با وزن مولکولی تقریبی یک بان

و  ۱۸۶های مولکولی دو باند با وزن ۱۱و  ۱۰، ۷های جدایه

نیز دو باند با  ۸و  ۶های باز تولید کردند و جدایهجفت ۲۲۵

دو  ۱۳باز داشتند. جدایه جفت ۲۲۵و  ۱۹۳های مولکولی وزن

ولید نمود و باز تجفت ۲۲۵و  ۱۶۶های مولکولی باند با وزن

هرکدام تنها یک باند با وزن مولکولی ( ۱۸تا  ۱۴ها )سایر جدایه

باز داشتند. وجود الگوهای دو باندی در بسیاری از جفت ۱۶۶

های تواند ناشی از حضور آللهای زنگ زرد جو میجدایه

مشترک هر دو فرم اختصاصی باشد. در پژوهش حاضر، تنوع 
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بیشتر از  RJ2N ط جایگاه ژنیهای زنگ زرد جو توسبین جدایه

های جدایه .های زنگ زرد گندم مشاهده شدتنوع بین جدایه

زنگ زرد گندم )با یک فنوتیپ باندی( با وجود منشاء 

جغرافیایی متفاوت، تنوعی نشان ندادند. اگرچه تعداد 

های زنگ زرد جو های زنگ زرد گندم نسبت به جدایهجدایه

مناطق جغرافیایی متنوعی  کمتر بود، اما هر دو گروه از

های زنگ زرد جو در آوری شده بودند. تنوع بیشتر جدایهجمع

ها باشد تواند ناشی از هیبرید بودن این جدایهبرخی موارد می

کنند. های مشترکی از هر دو فرم اختصاصی را حمل میکه آلل

 Chenن )شده توسط چن و همکارادر بسیاری از مطالعات انجام

et al., 2009)وان و چن ، (Wan and Chen 2012)  و هولتز و

نیز تنوع ژنتیکی زنگ زرد جو  (Holtz et al., 2014ن )همکارا

 بیشتر از زنگ زرد گندم گزارش گردیده است. چنگ و چن

(Cheng and Chen, 2009)  با استفاده از شش نشانگر

های های زنگ زرد جو، گندم و جدایهای، جدایهریزماهواره

های مجزا تفکیک شده از گندمیان وحشی را در گروهآوریجمع

 آغازگر( Holtz et al., 2014ن )کردند. در بررسی هولتز و همکارا

RJ2N نشان داد که یکی  باندهای زنگ زرد گندم دو در جدایه

های که در جدایهها مختص زنگ زرد گندم بود، درحالیاز آن

 بانده شد که دو مشاهد الگوی باندیزنگ زرد جو سه 

مشترک با زنگ زرد  بانداختصاصی به زنگ زرد جو و یک 

های زنگ زرد جو زایی جدایهگندم بود. با توجه به بیماری

های ها با جدایهبندی آنموشی روی ارقام افتراقی گندم و گروه

زایی(، نتایج این پژوهش از گندم )بر اساس دندروگرام بیماری

 ,.Holtz et alهای هولتز و همکاران )افتهبا ی باندهانظر تعداد 

ها مطابقت کامل دارد. هرچند در این مطالعه تعداد جدایه( 2014

کمتر از پژوهش هولتز و همکاران بود، اما تطابق تنوع و توزیع 

دهنده تنوع بالای ها نشاندر جمعیت جدایه الگوهای باندی

لیل برای این دو د ت.ها( اسها )با وجود تعداد اندک جدایهآن

های مورد مطالعه از مناطق تنوع متصور است: نخست، جدایه

اند؛ دوم، جمعیت مورد آوری شدهجغرافیایی مختلف جمع

الگوی بررسی )حتی درون یک منطقه مانند اردبیل که هر سه 

در آن وجود دارد( دارای پتانسیل بالایی برای  RJ2N باندی

تواند ناشی از بالا می تغییرات ژنتیکی هستند. این پتانسیل

هایی همچون جریان ژنی از طریق مهاجرت، مکانیسم

هیبریداسیون، جهش، و نوترکیبی حاصل از تولیدمثل غیرجنسی 

و احتمالاً جنسی باشد. با توجه به وجود مدارک رسمی مبنی بر 

 ,.Zhao et alم )نقش زرشک در تولیدمثل جنسی زنگ زرد گند

2013, 2016; Due et al., 2019; Mehmood et al., 2019; Li et al., 

و احتمال تشکیل هیبرید بین دو فرم اختصاصی، امکان  (2021

وجود تولیدمثل جنسی در نژادهای هیبرید زنگ زرد جو نیز 

های دور از انتظار نخواهد بود. این فرضیه توسط پژوهش

 (Rodriguez-Algaba et al., 2017ن )آلگابا و همکارا-رودریگز

روی  (Aecia) هایتنوع ژنتیکی بالایی را درون و بین اسیوم که

Berberis vulgaris   مشاهده کردند و اثبات نمودند که تولیدمثل

جنسی منبع مهمی برای ایجاد نژادهای جدید با ترکیبات 

 شودطور کامل پشتیبانی میاست، به جدیدزایی بیماری

 
 

های زنگ در جدایه RJ2N آغازگرالگوی باندی حاصل از  -۲شکل  - 2شکل

ستون  ؛12 ،9 ،5 ،4 ،3،2 ،1هاي : شامل جدایه1ستون  ؛ 100bp: مارکر M. زرد

ستون  ؛ 8و  6هاي : شامل جدایه 3ستون  ؛11و  10 ،7 هاي:: شامل جدایه 2

 18  ،17 ،16 ،15 ، 14هايشامل جدایه : 5ستون  ؛13: شامل جدایه  4
. Fig. 2. PCR banding pattern of Puccinia striiformis       
isolates amplified with SSR primer RJ2N. M: 

100 bp DNA ladder ; Lane1: isolates 1, 2, 3, 4, 5, 9, 

12; Lane 2: isolates 7, 10, 11; Lane 3: isolates 6, 8;     
Lane 4: isolate 13; Lane 5: isolates 14, 15, 16, 17,   
18. 
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 RJ11Nتنوع ژنتيکي نژادها بر اساس آغازگر 

 یسه الگو RJ11Nحاصل از آغازگر  یباند یالگو یبررس در 

و  پیزنگ زرد جو سه فنوت یهاهی. جدادیمشخص گرد یباند

نشان دادند.  یباند پیفنوت کیزنگ زرد گندم تنها  یهاهیجدا

 یبیتقر یباند با وزن مولکول کی یدارا 4و  2 یهاهیجدا

bp182 12و  11، 10، 9، 7، 5، 3، 1 یهاهیبودند و جدا 

بودند.  bp192 یبیتقر یباند با وزن مولکول کی یدارا

زنگ زرد گندم هرکدام  یهاهیبه همراه جدا 8و  6 یهاهیجدا

 یکیداشتند که  bp227و  bp192 یمولکول یهادو باند با وزن

 در زنگ زرد جو مشترک بود. گرید یهاهیاز باندها با جدا

از  ییهاتی( که جمعAli et al., 2012و همکاران ) یعل یبررس

 یکایزنگ زرد گندم را از مناطق مختلف جهان شامل آمر

نپال،  انه،یخاورم ،یمرکز یایآس ترانه،یمد ینواح ،یشمال

پنج  RJ11N یژن گاهیجا یمطالعه کردند، برا نیپاکستان و چ

 Holtz etهولتز و همکاران ) جیتعداد با نتا نیآلل مشاهده شد. ا

al., 2014 گزارش کردند  گاهیجا نیهم یآلل برا 6( که تعداد

به زنگ زرد گندم( تفاوت  یآلل اختصاص کیآلل مشترک و  5)

 داشت.

 RJ18تنوع ژنتيکي نژادها بر اساس آغازگر  

 یسه الگو RJ18Nحاصل از آغازگر  یباند یالگو یبررس در

 یمولکول یهاسه باند با وزن 1 هی. جدادیمشخص گرد یباند

bp360، bp383  وbp416  .و  5، 4، 3، 2 یهاهیجدانشان داد

کردند.  دیتول bp360 یبیتقر یباند با وزن مولکول کیتنها  13

 یوزن مولکول باباند  کی زین 12و  11، 10، 9 یهاهیجدا

، 8، 7، 6 یهاهیجدا ،یبررس نیداشتند. در ا bp383 یبیتقر

و  bp360 یمولکول یهاهرکدام دو باند با وزن 16و  15، 14

bp383 یهادو باند با وزن 18و  17 یهاهیکردند. جدا دیتول 

باکس و  یبررس در نشان دادند. bp416و  bp360 یمولکول

سه آلل در  RJ18N یژن گاهی(، جاBux et a.,. 2012همکاران )

نشان داد. در مطالعه  کایحاصل از پاکستان و آمر یهاتیجمع

 یژن گاهیجا نیا ی( براHoltz et a., 2014هولتز و همکاران )

که دو آلل منحصر به زنگ زرد گندم،  دیچهار آلل مشخص گرد

دو فرم  نیآلل مشترک ب کیو  جوآلل مختص زنگ زرد  کی

 بود. یاختصاص

 RJ10Nو   RJ21تنوع ژنتيکي نژادها بر اساس آغازگرهاي  

دو الگوی  RJ10N در بررسی الگوی باندی حاصل از آغازگر

دارای الگویی با وزن  ۱۷تا  ۱های جدایه .باندی مشاهده گردید

الگویی  ۱۸باز بودند و تنها جدایه جفت ۲۴۰مولکولی تقریبی 

باز داشت. نتایج حاصل از تکثیر جفت ۲۲۰با وزن مولکولی 

، ۲، ۱های نیز دو الگوی باندی نشان داد. جدایه RJ21 قطعات

الگویی با وزن  ۱۸و  ۱۴، ۱۳، ۱۲، ۱۱، ۱۰، ۹، ۷، ۵، ۴، ۳

الگویی  ۱۷و  ۱۶، ۱۵، ۸، ۶های باز و جدایهجفت ۱۸۳مولکولی 

 یبررس در باز داشتند.جفت ۲۰۰و  ۱۸۳های مولکولی با وزن

 RJ10N یژن گاهیجا ی( براHoltz et al., 2014هولتز و همکاران )

زنگ زرد گندم و جو مشخص  یهاهیجدا تیچهار آلل در جمع

 یدو فرم اختصاص نیچهار آلل، دو آلل مشترک ب نی. از ادیگرد

و  یو دو آلل مختص زنگ زرد جو بودند. در مطالعه عل

گزارش شد که  RJ10N ی( سه آلل براAli et al., 2012همکاران )

 گاهیجا یبرا شده بودند. عیمختلف جهان توز یهاتیدر جمع

( Holtz et al., 2014در پژوهش هولتز و همکاران ) RJ21 یژن

 یآن به فرم اختصاص نیشتریکه ب دیهشت آلل مشخص گرد

 Buxزنگ زرد جو تعلق داشت. در مطالعه باکس و همکاران )

et al., 2012و همکاران  یعل ی( سه آلل و در بررس(Ali et al., 

مختلف از  یهاتیدر جمع گاهیجا نیا یپنج آلل برا (2012

به منظور جلوگیری از افزایش  گوناگون مشاهده شد. یهاکشور

تصاویر مربوط به نشانگرهایی ارائه شدند که حجم مقاله، تنها 

بیشترین میزان چندشکلی و قدرت تفکیک را نشان دادند. سایر 

نشانگرها الگوهای مشابهی ایجاد کردند و اطلاعات زیستی 

شده در اختیار قرار ندادند. های ارائهجدیدی نسبت به شکل

ای کاررفته در این پژوهش، الگوهاگرچه شرایط الکتروفورز به

ها فراهم باندی تکرارپذیر و قابل اعتمادی برای تفکیک جدایه

های با نمود، افزایش مدت زمان الکتروفورز یا استفاده از روش

تواند در مطالعات آینده موجب قدرت تفکیک بالاتر می

های بسیار نزدیک شود با اندازه DNA تر قطعاتجداسازی دقیق
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 .افزایش دهد و قدرت تفکیک نشانگرهای مولکولی را

دندروگرام حاصل از تنوع ژنتيکي بر اساس نشانگرهاي 

IGS1  وSSR 

های حاصل از شش جفت آغازگر مربوط به نشانگرهای داده

گیری و با بهره UPGMA ، بر اساس روشSSRو IGS1 مولکولی

ای قرار گرفتند مورد تجزیه خوشه NTSYS-pc 2.02 افزاراز نرم

شده با ضریب بندی شدند. دندروگرام ترسیمها گروهو جدایه

به عنوان بهترین روش معرفی گردید.  84/0 کیکوفنت یهمبستگ

زنگ زرد جو و زنگ زرد گندم در  یهاهیاساس، جدا نیبر ا

( قرار Cو  A ،B) یدرصد در سه گروه اصل 73سطح تشابه 

بندی بر اساس شایان ذکر است که این گروه. (3گرفتند )شکل 

حضور حضور/عدمی )های باینرماتریس تشابه جاکارد و داده

های روش حاصل شده است و به دلیل محدودیت( باند

بارز و محاسبه فاصله های همالکتروفورز، امکان تفکیک آلل

ژنتیکی مبتنی بر فراوانی آللی وجود نداشته است. بنابراین، 

روابط خویشاوندی بر اساس این دندروگرام باید با تفسیر 

 . احتیاط صورت گیرد

 

 

 

 
ها اطلاعات جدایه UPGMAجدایه زنگ زرد گندم و جو با روش ۱۸برای  SSR و IGS1 آمده از نشانگرهایدستتحلیل باندهای به و دندروگرام تجزیه -۳شکل 

 آورده شده است. 1در جدول 

Fig 3. UPGMA dendrogram illustrating the genetic relationships among 18 Puccinia striiformis isolates based on combined IGS1 and SSR marker 
data. Isolate information is provided in Table 1 

 

درصد به دو  82در سطح تشابه  ی اصلیهاگروه نیاز ا کیهر 

شامل  A1 ، زیرگروهA از گروه اصلی شدند. میتقس رگروهیز

شامل  A2 و زیرگروه ۱۲و  ۱۱، ۱۰، ۹، ۷، ۵، ۲، ۱های جدایه

شامل  B1 ، زیرگروهB بودند. در گروه اصلی ۴و  ۳های جدایه

قرار  ۱۴و  ۱۳های شامل جدایه B2 و زیرگروه ۸و  ۶های جدایه

، ۱۵های شامل جدایه C1 نیز، زیرگروه C گرفتند. در گروه اصلی

بود. نتایج دندروگرام  ۱۸شامل جدایه  C2 و زیرگروه ۱۷و  ۱۶

های مناطق شباهت ژنتیکی بالا بین جدایه نشان داد که

از سیوند و  ۴و  ۳های مانند جدایه) جغرافیایی دور از هم

-Sharmaن )پودیال و همکارا-های شارمانیشابور( با یافته

Poudyal et al., 2020)  مبنی بر مهاجرت گسترده و وجود

، مناطقی با فاصله های جغرافیائی دورهای مشترک در ژنوتیپ

در  ۸و  ۶های همخوانی کامل دارد. همچنین قرارگیری جدایه

در کلاسترهای مجزا، احتمال هیبرید  ۱۴و  ۱۳های کنار جدایه

ن های دینگ و همکاراکند که با پژوهشها را تقویت میبودن آن

(Ding et al., 2021)  در مورد پرش میزبانی و هیبریداسیون بین
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 ,.Bai et alن )ی و همکاراهای اختصاصی همسو است. بافرم

کشور، وجود  ۹از  Pst المللیبین هایجدایهنیز در بررسی  (2021

هایی از جریان ژنی را های مشترک بین مناطق و نشانهژنوتیپ

های ما گزارش کردند که با فرضیه وجود هیبرید در جدایه

 هایالگوهای باندی دوگانه در برخی جدایه .باشدهمسو می

Psh های مشترک بابرای آلل شواهدی Pst  و هیبریداسیون

احتمالی را آشکار ساخت. با این حال، با توجه به ماهیت 

ها، این تفسیر در سطح فرضیه محور( این دادهفنوتیپی )باندینگ

ماند و برای تأیید قطعی هیبریداسیون احتمالی، نیاز به باقی می

یا استفاده از   IGS1  های تکمیلی نظیر تعیین توالی ناحیهتحلیل

 .بارز اختصاصی با پوشش ژنومی بهتر استنشانگرهای هم

 یادر کلاستر جداگانه یبندگروه نیکه در ا 8و  6 یهاهیجدا

بين  نامزدهای احتمالی هیبرید عنوانبه با احتیاطقرار گرفتند، 

هرچند الگوهای باندی  .دشوندو فرم اختصاصی معرفی می

نشان داد، اما  ۱۴و  ۱۳ هایبه جدایهها شباهت بیشتری آن

های تکمیلی از اثبات قطعی هیبرید بودن مستلزم بررسی

زایی جمله تعیین توالی چندین جایگاه ژنی و آزمون بیماری

 .باشدتری از ارقام افتراقی هر دو میزبان میروی طیف وسیع

، Eکلاستر  زی( نHoltz et al., 2014هولتز و همکاران ) یدر بررس

 ی( بر روHoltz et al., 2013همان گروه ) گریکه در پژوهش د

شده و  یمعرف زایماریب کالهیترت وگندم  یارقام افتراق یبرخ

قرار  یابود، در گروه جداگانه دهیفرض گرد دیبریعنوان هبه

به  8و  6 یهاهیقرار گرفتن جدا زیگرفت. در پژوهش حاضر ن

 تواندیم یکلاستر اصل کیدر  14و  13 یهاهیهمراه جدا

 گر،یباشد. به عبارت د هاهیجدا نیا شتریدهنده شباهت بنشان

 یآن است که نواح انگریب یمولکول ینشانگرها یریرگکابه

جو( با  ی)نژادها 8و  6 یهاهیدر جدا افتهی ریتکث یژنوم

 یشتری( مشابهت بی)جداشده از جو موش 14و  13 یهاهیجدا

 8و  6 یهاهیاز آن باشد که جدا یحاک تواندیم جینتا نیدارد. ا

 ییهاژن 14و  13مشابه  ییهاهیاز جدا ونیداسیبریدر اثر ه

 نیبا ا یشتریمشترک ب یازماهوارهیر یهااند و آللکرده افتیدر

 (Holtz et al., 2014)هولتز و همکاران گروه دارند. در پژوهش 

 شیپ Pst یهاهیبه جدا یشتریشباهت ب دیبریه یهاهیجدا زین

 نشان دادند. 2000از سال 

های با توجه به شواهد موجود در این مطالعه مبنی بر وجود آلل

توان فرض کرد که های اختصاصی، میمشترک بین فرم

های واسط مانند زرشک( احتمالاً روی میزبان(تولیدمثل جنسی 

-در ایجاد این ترکیبات ژنی جدید نقش داشته است. رودریگز

اثبات کردند  (Rodriguez-Algaba et al., 2017) نا و همکاراآلگاب

، تنوع ژنتیکی درون و بین Berberis vulgarisهای که روی بوته

بسیار بالا است و این تنوع مستقیماً به نژادهای جدید  هااسیوم

های مختلف زرشک شود. از آنجایی که گونهزا منجر میبیماری

، وجود چنین مکانیسمی برای در ایران نیز پراکنده هستند

های زنگ زرد جو در ایران بسیار محتمل به نظر جمعیت

 .رسد و نیاز به تحقیقات میدانی بیشتری داردمی

جداگانه و با وجود تفاوت  یرگروهیدر ز 4و  3 یهاهیجدا

 یکیشباهت ژنت انگریقرار گرفتند که ب ییایدر منشاء جغراف

و  وندی)س ییایتفاوت جغراف غمریعل یگروههم نیهاست. اآن

های مشابه میان مناطق تواند با پراکنش ژنوتیپمی( شابورین

هرچند  گر،ید یاز سو .جغرافیایی مختلف سازگار باشد

گندم  یارقام افتراق یبرخ یرو 11و  9، 5 یهاهیجدا

 یبند(، اما در خوشهSafavi et al., 2014داشتند ) ییزایماریب

 یناهمخوان نیقرار گرفتند. ا یمتفاوت یهارگروهیدر ز یمولکول

 یبا اعضا هاهیجدا نیا شتریاز شباهت ب یناش تواندیم

کاررفته به یو آغازگرها یژنوم افتهی ریتکث یکلاستر در نواحهم

 هاهیجدا نیا شتر،یب SSR یبا استفاده از آغازگرها دیشا باشد.

از نظر  8و  6 یهاهیجدا .رندیقرار گ یترکینزد یهادر گروه

داشته و در گروه  گریکدیبه  یشتریشباهت ب زین ییزایماریب

 10، 9 یهاهی(. جداSafavi et al., 2014قرار گرفتند ) یاجداگانه

 هیبا جدا ییای( هرچند از نظر جغرافلی)جداشده از اردب 11و 

کلاستر  کی( متفاوت بودند، اما در اندوآبی)جداشده از م 12

دهنده اشتراک حتمالاً بازتابا ی نیزگروههم نی. اگرفتندقرار 

تواند ناشی از الگوهای ژنتیکی در این مناطق است که می

ها باشد؛ هرچند با عوامل مختلف از جمله پراکنش ژنوتیپ
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طور قطعی اثبات توان جریان ژنی را بههای موجود نمیداده

با استفاده  زی( نHovmoller et al., 2002. هافمولر و همکاران )کرد

زنگ زرد را در اروپا  هیجدا 42 ،ینشانگر چندشکل 28از 

 یقرار دادند که برخ یپیگروه فنوت 20ها را در کرده و آن یبررس

 دهیپد نیاز مناطق مختلف بودند؛ ا ییهاهیها شامل جدااز گروه

 یهاو مهاجرت اسپورها دانستند. گزارش یژن انیاز جر یرا ناش

 Holtzها ارائه شده است )در زنگ یژن انیاز وجود جر یمتعدد

et al., 2014; Dadrezaei et al., 2013; Zhao et al., 2023; Awais 

et al., 2025.) زنگ زرد جو، هشت  هیجدا 12از  ،یبررس نیا در

با تعداد  یتا حدود هاپی. تعداد ژنوتدیگرد ییشناسا پیژنوت

 یهادر گروه کیداشت، اما هر  یهمخوان شدهنییتع ینژادها

 Holtz et)هولتز و همکاران گرفتند. در پژوهش  یجا یمتفاوت

al., 2014 )بر  پیژنوت 15زنگ زرد جو،  هیجدا 89 انیاز م

 شتریشدند. تفاوت ب ییشناسا SSRو  IGS1 یرهااساس نشانگ

 توانیها را مدر پژوهش حاضر نسبت به مطالعه آن هاپیژنوت

 رانیزنگ زرد جو در ا یهاتیبالاتر جمع یکیاز تنوع ژنت یناش

در مطالعه حاضر  شدهیبررس یهاهیجدا ن،یدانست. علاوه بر ا

هولتز و نسبت به پژوهش  یترمتنوع ییایاز مناطق جغراف

این تنوع  اند.شده یآورجمع (Holtz et al., 2014)همکاران 

پودیال -های شارماههای ایرانی با یافتبالای ژنتیکی در جمعیت

که تنوع بالاتری را  (Sharma-Poudyal et al., 2020ان )و همکار

های آسیایی گزارش کردند، همخوانی داشته و در جمعیت

 درد. باشدهنده مرکزیت تنوع این بیمارگر در آسیا مینشان

 سهی(، مقاBux et al., 2012و همکاران ) باکسپژوهش 

 SSRبا استفاده از  کایزنگ زرد از پاکستان و آمر یهاهیجدا

 یکیبا شباهت ژنت ییهاپیدر پاتوت هاهینشان داد که جدا

 یایمشابه از هر دو کشور ن یهاپی. پاتوتشوندیم یبندگروه

 Zhan etو همکاران ) ژاندر پژوهش  نیداشتند. همچن یمشترک

al., 2012 )بر  هیجدا 137 ن،یو چ کایآمر یهاهیجدا یرو

 دیگرد ییشناسا پیژنوت 102مطالعه شد و  SSRاساس نشانگر 

 کایمربوط به آمر پیژنوت 31و  نیمربوط به چ پیژنوت 71که 

 پیاز دو کشور فنوت یاهیجدا چیه یبررس نیبود. در ا

 یهاهیجدا یبالا یکیژنت تفاوت مشترک نشان نداد. ییزایماریب

 انگریب ک،ینزد ییایفواصل جغراف رغمیعل ل،یزنگ زرد در اردب

 ژان یدر منطقه است. در بررس مارگریب نیا یبالا یکیتنوع ژنت

 یهادر نمونه ی(، حتZhan et al., 2012و همکاران )

 یکیتفاوت ژنت زبان،یگونه م کیمنطقه و  کیاز  شدهیآورجمع

از  شدهیآورجمع یهاهیبالا در جدا یکیمشاهده شد. تنوع ژنت

 هازبانیم نیمقاومت در ا یهااز تنوع ژن یناش مقاوممهیارقام ن

نقش  مارگریدر انتخاب ب زبانیبود. در واقع، نوع ژن مقاومت م

 یدارا یهازبانیدر م هاهیجدا شتریامر موجب تنوع ب نیدارد و ا

شده تنوع بالای ژنتیکی مشاهده .شودیمقاومت متعدد م یهاژن

برداری کم( فواصل نمونه های اردبیل )با وجوددر جدایه

دهنده پتانسیل بالای تکامل سریع بیمارگر در این منطقه نشان

اند که اخیراً نشان داده (Chu et al., 2021ن )است. چو و همکارا

 Pst تواند بر ساختار ژنتیکی جمعیتترکیب ارقام زراعی می

تأثیر بگذارد و باعث افزایش یا کاهش تنوع شود. بنابراین، پایش 

های زنگ زرد جو زایی جمعیتمستمر تنوع ژنتیکی و بیماری

با استفاده از نشانگرهای جدید )مانند نشانگرهای طراحی شده 

برای مدیریت  (Savadi et al., 2020ن )توسط ساوادی و همکارا

پژوهش حاضر  رد  ت. مؤثر بیماری در ایران امری ضروری اس

 یبا احتمال قو (لی)از اردب 8و  6 یهاهیمشخص شد که جدا

هیبرید  یبا احتمال کمتر، نژادها گرید یهاهیجدا یو برخ

 یاگونهدرون ونیداسیبریهستند. شواهد دال بر ه احتمالی

Puccinia striiformis که  شدیتصور م ترشیو پ ستین دیجد

 Little and) دهدیرخ م یفرم اختصاص کیتنها در درون 

Manners, 1969; Newton, 1986 .)شواهد از  نینخست

توسط چنگ و چن  یدو فرم اختصاص نیب ونیداسیبریه

(Cheng and Chen, 2009با استفاده از نشانگرها )ی SSR  ارائه

 Holtz et al., 2013, 2014; Lei et)محققان دیگری شد. در ادامه، 

al., 2017) و  ییزایماریب یهاموضوع را با روش نیا زین

 یدو فرم اختصاص انیم یژن انی. جرکردند دییتأ یمولکول

ها همچنین نشان بررسی  د. ده رییرا تغ مارگریتکامل ب تواندیم
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های اختصاصی از زایی بین فرمهای بیماریاند که انتقال ژنداده

طریق هیبریداسیون، پتانسیل افزایش



 14    1405 شهریور، 1، شماره 94جلد : هاي گياهيآفات و بيماري

 

 Ali et al., 2014; Chen and) پذیری بیماری را داردتهاجم 

Kang, 2017 .)و شدت  وعیدر کانادا ش ریاخ هایدهه یط ژهیوبه

Pst نسبت  یتهاجم اریبس یهانیامر به استر نیو ا افتهی شیافزا

به فرم  یتهاجم یها(. اگر ژنHoltz et al., 2014داده شده است )

Psh  ،بیماری زنگ زرد جو شدت بیشتری خواهد منتقل شوند

های زنگ زرد گندم مقاوم به یافت. همچنین ظهور استرین

دماهای بالا در اروپا و آمریکا، در صورت هیبریداسیون با 

های زنگ زرد جو، تهدیدی جدی برای زراعت جو جدایه

زایی خواهد بود. نژادهای هیبرید احتمالی به دلیل توان بیماری

مختلف گندم و جو و حتی برخی ارقام گندم دارای روی ارقام 

ها های مقاومت ویژه، بقاء بیشتری یافته و افزایش جمعیت آنژن

ها اهمیت رود. این یافتهتهدیدی برای کشاورزی به شمار می

تر را برای پایش مداوم و استفاده از ابزارهای مولکولی دقیق

بالقوه در موقع نژادهای جدید و هیبریدهای شناسایی به

ایران بیش از پیش آشکار و گندم  های زنگ زرد جوجمعیت

 .سازدمی

تواند بیانگر ها میشده در برخی جدایهالگوهای باندی مشاهده

های مشترک یا وقوع احتمالی تبادل ژنتیکی بین دو وجود آلل

فرم اختصاصی باشد؛ با این حال، این شواهد به تنهایی برای 

سیون کافی نیست و برای تأیید این فرضیه اثبات قطعی هیبریدا

، استفاده از DNA انجام مطالعات تکمیلی مانند تعیین توالی

های مبتنی بر ژنوم کامل ضروری بارز و یا روشنشانگرهای هم

  .است

الگوهای  های این پژوهش بر پایهنکه تحلیلهمچنین، به دلیل آ

شده( انجام شده، نتایج مربوط به های تفکیکباندی )و نه آلل

ماند و تشابه و هیبریداسیون احتمالی در سطح فرضیه باقی می

های مولکولی با قدرت تفکیک رای تأیید قطعی نیازمند دادهب

اگرچه نشانگرهای مورد . باشیممی (یابیبالاتر )همانند توالی

های ژنتیکی ها را با موفقیت در گروهاستفاده توانستند جدایه

یا  SSR مختلف تفکیک کنند، استفاده از تعداد بیشتری نشانگر

تواند قدرت تر میستردهسایر نشانگرهای با پوشش ژنومی گ

تفکیک و دقت تحلیل تنوع ژنتیکی را در مطالعات آینده افزایش 

های دهد. بنابراین این موضوع به عنوان یکی از محدودیت

نتایج این پژوهش وجود  .شودپژوهش حاضر در نظر گرفته می

های مورد مطالعه و همچنین تنوع ژنتیکی قابل توجه در جمعیت

های مولکولی سازگار با با ویژگی هاییوجود جدایه

هیبریداسیون احتمالی را نشان داد؛ با این حال، تأیید قطعی این 

 .های مولکولی تکمیلی استفرضیه نیازمند بررسی

 
References 

ALI, S. 2012. Population biology and invasion history 

of PUCCINIA STRIIFORMIS f.sp. TRITICI at 

worldwide and local scale. PhD Thesis, Doctoral 

School of Plant Sciences, Universite Paris-SUD – 

UFR des Sciences – France. 

ALI, S., GLADIEUX, P., LECONTE, M., GAUTIER, 

A., JUSTESEN, A. F., HOVMØLLER, M. S., and 

C. DE VALLAVIEILLE-POPE, 2014. Origin, 

migration routes and worldwide population 

genetic structure of the wheat yellow rust pathogen 

PUCCINIA STRIIFORMIS f. sp. TRITICI. 

PLoS Pathogens, 12(1), e1005133. DOI: 

10.1371/journal.ppat.1003903. 

AWAIS, M., MA, J., CHEN, W. et al. 2025. Molecular 

genotyping revealed the gene flow of PUCCINIA 

STRIIFORMIS f. sp. TRITICI clonal lineage 

from Uzbekistan of Central Asia to Xinjiang of 

China. Phytopathology Research, 7: (2). 2-15. 

DOI: 10.1186/s42483-024-00290-5. 

BAHRI, B., LECONTE, M., OUFFROUKH, A., DE 

VALLAVIEILLE-POPE, C., and J. 

ENJALBERT, 2009. Geographic limits of a clonal 

population of wheat yellow rust in the 

Mediterranean region. Molecular Ecology, 18: 



 IGS1 و SSR ایران با استفاده از نشانگرهاي اختصاصي زنگ زرد جو و گندم درهاي تنوع ژنتيکي و هيبریداسيون احتمالي بين فرمي و همکاران: صفو               17

 

 

 

4165-79. DOI: 10.1111/j.1365-

294X.2009.04267.x. 

BAI, Q., WAN, A., WANG, M., SEE, D. R., and X. 

CHEN, 2021. Molecular characterization of wheat 

stripe rust pathogen (PUCCINIA STRIIFORMIS 

f. sp. TRITICI) collections from nine countries. 

International Journal of Molecular Sciences, 22 

(17), 9457. DOI: 10.3390/ijms22179457. 

BUX, H., RASHEED, A., MANGRIO, S. M., ABRO, 

S. A., SHAH, S. J. A., ASHRAF, M., and X. 

CHEN, 2012. Comparative virulence and 

molecular diversity of stripe rust (PUCCINIA 

STRIIFORMIS f. sp. TRITICI) collections from 

Pakistan and United States. International Journal 

of Agriculture and Biology, 14: 1560-8530. 

CELINE, R. A., DE VALLAVIEILLE-POPE, C., 

YVES, B., and L. CAROLINA, 2002. 

Characterisation of a length polymorphism in the 

two intergenic spacers of ribosomal RNA in 

PUCCINIA STRIIFORMIS f. sp. TRITICI, the 

causal agent of wheat yellow rust. Mycological 

Research, 106: 918-924. DOI: 

10.1017/S0953756202006209. 

CHEN, W. Q., WU, L. R., LIU, T. G., XU, S. C., JIN, 

S. L., et al. 2009. Race dynamics, diversity, and 

virulence evolution in PUCCINIA 

STRIIFORMIS f. sp TRITICI, the causal agent of 

wheat stripe rust in China from 2003 to 2007. Plant 

Disease, 93:1093-1101. DOI: 10.1094/PDIS-93-

11-1093. 

CHEN, X. M., and KANG, Z. S. 2017. Stripe Rust. 

Dordrecht: Springer. 719 pp.  

CHEN, X. M., LINE, R. F. and H. LEUNG, 1995. 

Virulence and polymorphic DNA relationships of 

PUCCINIA STRIIFORMIS f. sp. HORDEI to 

other rusts. Phytopathology, 85 (11): 1335-1342. 

DOI: 10.1094/Phyto-85-1335. 

CHENG, P., and X. M. CHEN, 2009. Somatic 

hybridization in PUCCINIA STRIIFORMIS 

revealed by virulence patterns and microsatellite 

markers. Phytopathology, 99: S23.  

CHENG, P., CHEN, X. M., and D. SEE, 2016. Grass 

hosts harbor more diverse isolates of PUCCINIA 

STRIIFORMIS than cereal crops. 

Phytopathology, 106: 362-71. DOI: 

10.1094/PHYTO-07-15-0180-R. 

CHU, B., YUAN, K., WANG, C., YANG, L., JIANG, 

B., GU, Y., and Z. MA, 2021. Effects of wheat 

cultivar mixtures on population genetic structure 

of PUCCINIA STRIIFORMIS f. sp. TRITICI. 

PhytoFrontiers™ 2(1), 11-21. DOI: 

10.1094/PHYTOFR-01-21-0006-R. 

DADREZAIE, S. T., LABABIDI, S., NAZARI, K., 

MOHAMMADI GOLTAPEH, E., AFSHARI, F., 

ALO, F., and N. SAFAIE, 2013. Molecular 

genetic diversity in Iranian populations of 

PUCCINIA TRITICINA, the causal agent of 

wheat leaf rust. American Journal of Plant 

Science, 4: 1375-1386. DOI: 

10.4236/ajps.2013.47168. 

DING, Y., CUDDY, W. S., WELLINGS, C. R., 

ZHANG, P., THACH, T., HOVMØLLER, M. S., 

QUTOB, D., BRAR, G. S., KUTCHER, H. R., and 

R. F. PARK, 2021. Incursions of divergent 

genotypes, evolution of virulence and host jumps 

shape a continental clonal population of the stripe 

rust pathogen PUCCINIA STRIIFORMIS. 

Molecular Ecology, 30 (24): 6566-6584. DOI: 

10.1111/mec.16182. 

DUBIN, H. J., and R. W. STUBBS, 1986. Epidemic 

spread of barley stripe rust in South America. Plant 

Disease, 70 (2): 141-144. DOI: 10.1094/PD-70-

141. 



 16    1405شهریور، 1، شماره 94جلد : هاي گياهيآفات و بيماري

 

 

DUE, Z. M., YAO, Q., HUANG, S. J., YAN, J. H., 

HOU, L., GUO, Q. Y., ZHAO, J., and Z. S. 

KANG, 2019. Investigation and identification of 

barberry as alternate hosts for PUCCINIA 

STRIIFORMIS f. sp. TRITICI in eastern 

Qinghai. Acta Phytopathologica Sinica, 49:370-

378. DOI: 10.13926/j.cnki.apps.000407. 

ENJALBERT, J., DUAN, X., LECONTE, M., 

HOVMØLLER, M. S., and C. DE 

VALLAVIEILLE-POPE, 2002. Isolation of 

twelve microsatellite loci, using an enrichment 

protocol, in the phytopathogenic fungus 

PUCCINIA STRIIFORMIS f.sp. TRITICI. 

Molecular Ecology Notes, 2: 563-565. DOI: 

10.1046/j.1471-8286.2002.00295.x. 

ESFANDIARI, E. 1947. Les rouilles de cereales en Iran. 

Entomologie Phytopath. Appl., 4: 67-76.  

FOX, S. L., HARDER, D. E. and KIM, W. K. 1995. Use 

of virulence and length variability within the 

rDNA repeat unit to distinguish isolates of 

PUCCINIA GRAMINIS f. sp. TRITICI race 

QCC. Canadian Journal of Plant Pathology 17: 

197-204. DOI: 10.1080/07060669509500712. 

GOLEGAONKAR, P. G., WELLINGS, C. R., SINGH, 

D., and R. F. PARK, 2013. Genetic and molecular 

analyses of resistance to a variant of PUCCINIA 

STRIIFORMIS in barley. Journal of Applied 

Genetics, 54: 1-9. DOI: 10.1007/s13353-012-

0123-x. 

HOLTZ, M. D., KUMAR, K., and K. XI, 2014. Genetic 

diversity of PUCCINIA STRIIFORMIS from 

cereals in Alberta, Canada. Plant Pathology, 63: 

415-424. DOI: 10.1111/ppa.12094. 

HOLTZ, M. D., KUMAR, K., ZANTINGE, L., and K. 

XI, 2013. Virulence phenotypes of PUCCINIA 

STRIIFORMIS in Alberta from 2009-2011. 

Canadian Journal of Plant Pathology, 35(2): 241-

250. DOI: 10.1080/07060661.2013.775184. 

HOVMOLLER, M. S., JUSTESEN, A. F., and J. K. M. 

BROWN, 2002. Clonality and long-distance 

migration of PUCCINIA STRIIFORMIS f. sp. 

TRITICI in north-west Europe. Plant Pathology, 

51: 24-32. DOI: 10.1046/j.1365-

3059.2002.00652.x. 

HOVMØLLER, M. S., SØRENSEN, C. K., WALTER, 

S., and A. F. JUSTESEN, 2011. Diversity of 

PUCCINIA STRIIFORMIS on cereals and 

grasses. Annual Review of Phytopathology, 49: 

197-217. DOI: 10.1146/annurev-phyto-072910-

095230. 

JENNINGS, J. M., NEWTON, A. C., and K. W. BUCK, 

1997. Detection of polymorphism in PUCCINIA 

HORDEI using RFLP and RAPD markers, 

differential cultivars, and analysis of the intergenic 

spacer region of rDNA. Journal of 

Phytopathology, 145: 511-519. DOI: 

10.1111/j.1439-0434.1997.tb00357.x. 

JIN, Y. 2011. Role of BERBERIS spp. as alternate hosts 

in generating new races of PUCCINIA 

GRAMINIS and P. STRIIFORMIS. Euphytica, 

179: 105-108. DOI: 10.1007/s10681-011-0360-

y. 

KOMAJATI, H., PSAQUALI, M., HUBBARD, A., 

LEE, D., and R. BAYLES, 2004. IGS, SSR and 

SRAP analysis of PUCCINIA STRIIFORMIS 

isolates. Proceedings of the 11th International 

Cereal Rusts and Powdery Mildew Conference. 

22-27 August., John Innes Centre, Norwich, UK. 

European and Mediterranean Cereal Rust 

Foundation, Wageningen, Netherlands. Cereal 

Rusts and Powdery Mildew Bulletin, Abstr. 

A2.33. 



 IGS1 و SSR ایران با استفاده از نشانگرهاي هاي اختصاصي زنگ زرد جو و گندم درتنوع ژنتيکي و هيبریداسيون احتمالي بين فرمي و همکاران: صفو               19

 

 

 

 

LEI, Y., WANG, M. N., WAN, A. M., XIA, C. J., SEE, 

D. R., ZHANG, M., and X. M. CHEN, 2017. 

Virulence and molecular characterization of 

experimental isolates of the stripe rust pathogen 

(PUCCINIA STRIIFORMIS) indicate somatic 

recombination. Phytopathology, 107: 329-344. 

DOI: 10.1094/PHYTO-07-16-0261-R. 

LI, S. N., CHEN, W., MA, X. Y., TIAN, X. X., LIU, Y., 

HUANG, L. L., KANG, Z. S., and J. ZHAO, 2021. 

Identification of eight BERBERIS species from 

the Yunnan-Guizhou plateau as aecial hosts for 

PUCCINIA STRIIFORMIS f. sp. TRITICI, the 

wheat stripe rust pathogen. Journal of Integrative 

Agriculture, 20:1563-1569. DOI: 

10.1016/S2095-3119(20)63327-5. 

LITTLE, R., and J. G. MANNERS, 1969. Somatic 

recombination in yellow rust of wheat 

(PUCCINIA STRIIFORMIS). II. Germ tube 

fusions, nuclear number and nuclear size. 

Transactions of the British Mycological Society, 

53:259-267. DOI: 10.1016/S0007-

1536(69)80060-4. 

MEHMOOD, S., SAJID, M., ZHAO, J., KHAN, T., 

ZHAN, G. M., HUANG, L. L., and Z. S. KANG, 

2019. Identification of BERBERIS species 

collected from the Himalayan region of Pakistan 

susceptible to PUCCINIA STRIIFORMIS f. sp. 

TRITICI. Plant Disease, 103:461-467. DOI: 

10.1094/PDIS-01-18-0154-RE. 

MOLLER, E. M., BAHNWEG, G., and H. H. GEIGER, 

1992. A simple and efficient protocol for isolation 

of high molecular weight DNA from filamentous 

fungi, fruit bodies, and infected plant tissues. 

Nucleic Acid Research, 20: 6115-6116. DOI: 

10.1093/nar/20.22.6115. 

NEWTON, A. C. 1986. Somatic recombination in 

yellow rust of wheat (PUCCINIA 

STRIIFORMIS). III. The genetics of 

pathogenicity. Transactions of the British 

Mycological Society, 87: 123-128. DOI: 

10.1016/S0007-1536(86)80012-1. 

NEWTON, A. C., CATEN, C. E., and R. JOHNSON, 

1985. Variation for isozyme and double-stranded 

RNA among isolates of PUCCINIA 

STRIIFORMIS and two other cereal rusts. Plant 

Pathology, 34: 235-247. DOI: 10.1111/j.1365-

3059.1985.tb01356.x. 

PAULE, M. R., and A. K. LOFQUIST, 1996. 

Organization and expression of eukaryotic 

ribosomal RNA genes. In: Zimmerman, R. A. and 

Dahlberg, A. E. (eds.). Ribosomal RNA: 

Structure, Evolution, Processing, and Function in 

Protein biosynthesis. New York: CRC Press, pp. 

395-420.  

RABBANINASAB, H., OKHOVAT, M., TORABI, M., 

ABBASI, M., and J. MOZAFFARI, 2008. 

Virulence and molecular diversity in PUCCINIA 

STRIIFORMIS f. sp. TRITICI from Iran. Journal 

of Plant Protection, 22: 47-60.  

RODRIGUEZ-ALGABA, J., SØRENSEN, C. K., 

LABOURIAU, R., JUSTESEN, A. F., and M. S. 

HOVMØLLER, 2017. Genetic diversity within 

and among aecia of the wheat rust fungus 

PUCCINIA STRIIFORMIS on the alternate host 

BERBERIS VULGARIS. Fungal Biology, 

121(6-7): 541-549. DOI: 

10.1016/j.funbio.2017.03.003. 

ROHLF, F. J. 2005. NTSYS-pc: Numerical Taxonomy 

and Multivariate Analysis System, version 2.02. 

Exeter Publishing, Setauket, New York.  

SAFAVI, S. A., ATAHUSSAINI, S. M., and S. 

EBRAHIMNEJAD, 2012a. Effective and 



 20    1405شهریور، 1، شماره 94جلد : هاي گياهيآفات و بيماري

 

 

ineffective resistance genes and resistance reaction of 

promising barley lines to PUCCINIA 

STRIIFORMIS f. sp. HORDEI in Iran. Asian 

Journal of Plant Sciences, 11 (1): 52-57. DOI: 

10.3923/ajps.2012.52.57. 

SAFAVI, S. A., BABAI AHARI, A., AFSHARI, F., and 

M. ARZANLOU, 2014. Virulence genes and 

pathotypes of PUCCINIA STRIIFORMIS f. sp. 

HORDEI, causing yellow rust on barley in some 

areas of Iran. Seed and Plant Improvement 

Journa,l 30: 733-760.  

SAFAVI, S. A., BABAI-AHARI, A., AFSHARI, F., and 

M. ARZANLOU, 2012b. Effect of yellow rust on 

yield components of barley cultivars with race-

specific and slow rusting resistance to yellow rust. 

Archives of Phytopathology and Plant Protection, 

45:1488-1498. DOI: 

10.1080/03235408.2012.682715. 

SAVADI, S., PRASAD, P., BHARDWAJ, S. C., et al. 

2020. Development and characterization of novel 

microsatellite markers in PUCCINIA 

STRIIFORMIS f. sp. TRITICI and their 

transferability in PUCCINIA species. Journal of 

Phytopathology, 168:120-128. DOI: 

10.1111/jph.12876. 

SHARMA-POUDYAL, D., BAI, Q., WAN, A., 

WANG, M., SEE, D., and X. M. CHEN, 2020. 

Molecular characterization of international 

collections of the wheat stripe rust pathogen 

PUCCINIA STRIIFORMIS f. sp. TRITICI 

reveals high diversity and intercontinental 

migration. Phytopathology, 110 (4): 933-942. 

DOI: 10.1094/PHYTO-09-19-0355-R. 

SPACKMAN, M. E., OGBONNAYA, F. C., and J. S. 

BROWN, 2010. Hypervariable RAPD, ISSR and 

SSR markers generate robust taxonomic groups 

among PUCCINIA STRIIFORMIS formae 

speciales of importance to Australian agriculture. 

Australasian Plant Pathology, 39: 226-233. DOI: 

10.1071/AP09094. 

TAKAMATSU, S. 1998. PCR applications in fungal 

phylogeny. In: P. D. Bridge, D. K. Arora, C. A. 

Reddy and R. P. Elander (eds.). Application of 

PCR in Mycology. CAB International, 

Wallingford. pp 125-152.  

THACH, T., ALI, S., DE VALLAVIEILLE-POPE, C., 

JUSTESEN, A. F., and M. S. HOVMØLLER, 

2016. Worldwide population structure of the 

wheat rust fungus PUCCINIA STRIIFORMIS in 

the past. Fungal Genetics and Biology, 87:1-8. 

DOI: 10.1016/j.fgb.2015.12.014. 

WAN, A. M., and X. M. CHEN, 2012. Virulence, 

frequency, and distribution of races of 

PUCCINIA STRIIFORMIS f. sp. TRITICI and 

PUCCINIA STRIIFORMIS f. sp. HORDEI 

identified in the United States in 2008 and 2009. 

Plant Disease, 96 (1): 67-74. DOI: 

10.1094/PDIS-06-11-0479. 

WANG, M. N., and X. M. CHEN, 2013. First report of 

MAHONIA AQUIFOLIUM as an alternate host 

for PUCCINIA STRIIFORMIS in the United 

States. Plant Disease, 97: 1254. DOI: 

10.1094/PDIS-03-13-0249-PDN. 

WELLINGS, C. R., BURDON, G. G., MCINTOSH, R. 

A., WALLWORK, H., RAMAN, H., and G. M. 

MURRARY, 2000. A new variant of PUCCINIA 

STRIIFORMIS causing stripe rust on barley and 

wild HORDEUM species in Australia. Plant 

Pathology, 49: 803. DOI: 10.1046/j.1365-3059. 

2000. 00506.x. 

ZAHRAVI, M., SAFAVI, S. A., and H. GHAZVINI, 

2023. Identification of sources of resistance to 

stripe rust in barley landraces of the northwest 



 IGS1 و SSR ایران با استفاده از نشانگرهاي هاي اختصاصي زنگ زرد جو و گندم درتنوع ژنتيکي و هيبریداسيون احتمالي بين فرمي و همکاران: صفو               19

 

 

 

regions of Iran. Iranian Journal of Genetics and 

Plant Breeding, 10 (2): 13-23.  

ZAKERI, A., AFSHARI, F., YASSAIE, M., 

GHAZVINI, H., HASSANI, F., SAFAVI, S. A., 

and M. J. MINOO, 2018. Race identification and 

responses of some barley genotypes to barley 

stripe rust in seedling and adult plant stages. Crop 

Breeding Journal, 8 (1 & 2): 31-47.  

ZAMBINO, P. J., ROELFS, A. P., and L. J. SZABO, 

1992. Phylogenetic relatedness among species and 

formae speciales of cereal rust fungi by DNA 

sequence analysis of the rDNA internal 

transcribed spacer (ITS) region. Proceedings of the 

European and Mediterranean Cereal Rusts and 

Powdery Mildew Conference, 8: 60-62.  

ZHAN, G., CHEN, X., KANG, Z., HUANG, L., 

WANG, M., WAN, A., CHENG, P., CAO, S., and 

S. JIN, 2012. Comparative virulence phenotypes 

and molecular genotypes of PUCCINIA 

STRIIFORMIS f. sp TRITICI, the wheat stripe 

rust pathogen in China and the United States. 

Fungal Biology, 116 (6): 643-653. DOI: 

10.1016/j.funbio.2012.03.003. 

ZHAO, J., WANG, L., WANG, Z., CHEN, X., ZHANG, 

H., YAO, J., ZHAN, G., CHEN, W., HUANG, L., 

and Z. S. KANG, 2013. Identification of eighteen 

BERBERIS species as alternate hosts of 

PUCCINIA STRIIFORMIS f. sp. TRITICI and 

virulence variation in the pathogen isolates from 

natural infection of barberry plants in China. 

Phytopathology, 103: 927-934. DOI: 

10.1094/PHYTO-09-12-0229-R. 

ZHAO, J., WANG, L., WANG, Z., et al. 2016. 

Virulence and genetic diversity of PUCCINIA 

STRIIFORMIS f. sp. TRITICI on barberry in 

China. Phytopathology, 106: 1152-1160. DOI: 

10.1094/PHYTO-12-15-0329-R 

ZHAO, Y., HUANG, X., LI, Q., HUANG, L., KANG, 

Z., and J. ZHAO, 2023. Virulence phenotyping 

and molecular genotyping reveal high diversity 

within and strong gene flow between the 

PUCCINIA STRIIFORMIS f. sp. TRITICI 

populations collected from barberry and wheat in 

Shaanxi province of China. Plant Disease, 107 

(3):701-712. DOI: 10.1094/PDIS-12-21-

2713-RE. 

 


