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 هایدر مطالعه سیستماتیکی و تعیین تنوعات جمعیت ISSRاستفاده از روش 

 Aspergillus nigerگونه  

 *امیرعباس مینایی فر

 پیام نور، گروه زیست شناسیدانشگاه  ،تهران ،ایران

 07/09/1400 تاریخ پذیرش: 06/04/1400 تاریخ دریافت:

 چکیده

ای س آسپرژیلوس با پراکنشی وسیع در سطح جهان و گسترههای جننایجر یکی از رایجترین گونه آسپرژیلوس

های متعدد است، با توجه به اهمیت این گونه در اقتصاد، سلامت و بهداشت شناسایی این گونه نامحدود از میزبان

های آسپرژیلوس کارایی قابل شناسی در شناسایی بعضی گونههای مرسوم ریختحایز اهمیت می باشد، هرچند روش

های این جنس عموماً ناکارآمد هستند، این موضوع در مورد شناسایی های گونهدارند اما در تشخیص  ورایته قبولی

کند، در این تحقیق علاوه بر شناسایی ریختی بر اساس صفات های آسپرژیلوس نایجر نیز صدق میجمعیت

صول زراعی و استراتژیک کشور های آسپرژیلوس نایجر جدا شده از پنج محمیکروسکوپی و ماکروسکوپی نمونه

های برای بررسی جمعیت ISSRشامل گندم، جو، ذرت، سویا و کلزا، از بیست پرایمر استاندارد شده بر اساس روش 

دهد با استفاده از این روش نشان می ISSRهای این گونه نیز استفاده شد. نتایج آنالیزهای چند متغیره بر اساس یافته

 های متفاوت و مناطق مختلف را از یکدیگر تشخیص داد.سپرژیلوس نایجر جدا شده از میزبانهای آتوان واریتهمی

 ISSR های روغنی، غلات،آسپرژیلوس نایجر، دانههای کلیدی: واژه

 aaminaeifar@pnu.ac.ir الکترونیکی: مسئول، پست * نویسنده

 مقدمه

 1729در سال  Micheliسط بار تواولین Aspergillusجنس 

 گونه شناخته شده 150حدود  (، این جنس4معرفی شد)

دارد که با احتساب واریته ها و بعضاً نظرات گوناگون در 

های ها، تعداد گونهخصوص تجمیع یا تفریق برخی گونه

های بعضی از گونه مورد نیز اعلام شده است،  200آن تا 

Aspergillus های متعدد، سرعت انبه دلیل تغذیه از میزب

های باشند، گونهتکثیر و  سازگاری بالا جهان گستر می

های مختلف لیل برخورداری از آنزیمبدمختلف این قارچ 

عنوان دیگر ب وجوه مفید و از یعنوان قارچبوجوه از بعضی 

 (.10)شوندشناخته می ضریک قارچ م

ساپروفیتی هستند که  هایکپک جنس این هایگونه اکثر

ان استفاده از بقایای آلی و بازیافت نیتروژن و کربن را تو

باشند که از این ویژگی بطور گسترده در صنایع دارا می

های این غذایی تخمیری استفاده می شود، اما برخی از گونه

توانند های فرصت طلب بوده و میجنس از گروه قارچ

های خطرناکی مانند آسپرژیلوزیس باعث بروز بیماری

قادر به  Aspergillus. همچنین بعضی از گونه های شوند

زا مانند های مسموم کننده و سرطانتولید مایکوتوکسین

باشند که هر ساله خسارات فراوانی را به آفلاتوکسین می

محصولات کشاورزی وارد نموده و برای سلامت انسان نیز 

در بین گونه های متعدد  (.23)خطرناک می باشند 

، یکی از  Aspergillus niger van Tieghem آسپرژیلوس،

های این جنس است که با مهمترین و تاثیرگذارترین گونه

های مختلف از قدرت تکثیر بالا و دارا بودن میزبان

https://dorl.net/dor/20.1001.1.23832592.1402.36.2.6.9
https://en.wikipedia.org/wiki/Phillippe_%C3%89douard_L%C3%A9on_van_Tieghem


 1402، 2، شماره 36جلد                                                                                  مجله پژوهشهای گیاهی )مجله زیست شناسی ایران(       

20.1001.1.23832592.1402.36.2.6.9DOR:              171-181، صفحات: مقاله پژوهشی 

172 

(. 6باشد )ز میهای این جنس نیترین گونهرایج

تولید  در یکاربردهای صنعتی متعددآسپرژیلوس نایجر 

(. 18و  14دارد ) اسیدهای آلی و آنزیم های صنعتی

همچنین توانایی بالای این قارچ در آلوده سازی محصولات 

( 1زراعی و ایجاد خطرات بهداشتی و تخریب محصولات )

های در زندگی انسان چه از جنبهباعث شده تا این گونه 

رای باشد. ب های منفی آن حائز اهمیتمثبت و چه از جنبه

بطور معمول از مشخصات   Aspergillusهایتشخیص گونه

ظاهری شامل صفات ماکروسکوپی نظیر رنگ و میزان رشد 

 ،لووزیک و اندازه شکل ی و صفات میکروسکوپی مانندنکل

 ودـشفاده میـاست ولاـیالید و متـونیدیوفور، فـک ،دییـنوک

دارای تغییر پذیری ظاهری  Aspergillusهای . گونه(21)

علاوه صفات ریخت ب ،وابسته به شرایط محیط رشد هستند

شکل های مختلف از لحاظ شناسی معرفی شده برای گونه

 ه یکدیگرب نیز های بسیار زیادیشباهتظاهری و ابعاد، 

های این قارچ گونهبرخی . همچنین برای تمایز (10د )دارن

های کشت استاندارد یاز به شرایط کنترل شده و محیطن

-وقت و هزینه بردر بعضی موارد بسیار است که  یمختلف

نیز از  Aspergillusهای در تشخیص واریته باشد وگیر می

به همین دلیل از ابتدای  دقت بالایی برخوردار نیست.

شناسایی این قارچ کلیدهای شناسایی متعددی ارائه گردیده 

با توجه به  نقاط  .(21) دنباشر یک دارای ابهاماتی میکه ه

های ریخت شناسی، ضعف ذکر شده در خصوص روش

های تر گونهتر و دقیقهایی جهت شناسایی سریعکوشش

RLFP (26 ،)مانند  های مولکولیبا کمک روش این قارچ

RAPD (19 ،)SSR (9 ،)AFLP (12 و )ISSR (24 انجام )

ال اخیر مطالعاتی مولکولی مختلفی گرفته است، طی چندس

-های آسپرژیلوس با استفاده از روشها و واریتهروی گونه

ای های مولکولی با هدف تعیین ارتباطات درون و بین گونه

این قارچ صورت گرفته است، همچنین علاوه بر تعیین 

-روابط تکاملی، برخی از این مطالعات جهت تعیین واریته

زا بوده است های مضر و سرطانهای مولد مایکوتوکسین

ای این (. هدف از این تحقیق، تعیین تنوعات درون گونه7)

قارچ در ایران و همچنین سنجش و بررسی ارتباط تنوعات 

جمعیتی این گونه با شرایط اقلیمی در سطح کشور 

  باشد، تحقیقی که تاکنون در ایران انجام نگرفته است.می

 واد و روشهام

منظور شناسایی و بررسی تنوعات درون بر این تحقیق د

، از پنج محصول Aspergillus nigerهای ای نمونهگونه

زراعی مهم و پرمصرف داخل کشور شامل جو، گندم، 

ها که های اصلی تولید آنذرت، کلزا و سویا و از قطب

های قزوین، فسا، دزفول، مشهد و ترتیب شامل شهرستانب

ی شد، نمونه برداری بصورت اردبیل می باشد، نمونه بردار

تصادفی ساده و از پنج مزرعه در هر منطقه صورت گرفت. 

های منظور سنجش ارتباط بین عوامل اقلیمی و یافتهب

کاهش اثر عوامل میکروکلیمایی ناشی از  مولکولی و برای

ها فرایندهای پس از برداشت و انبار داری، نمونه برداری

رایندهایی مانند بعد از برداشت و قبل از شروع ف

خرمنکوبی، خشک کردن و انبار نمودن محصولات انجام 

گرفت، اطلاعات مزارع نمونه برداری شده شامل عرض 

جغرافیایی و ارتفاع از سطح دریا با دستگاه جی پی اس 

ثبت شد، سایر اطلاعات لازم شامل  Garmin-etrex 10مدل 

ه به متوسط بارندگی و متوسط دمای سالانه نیز با مراجع

های هواشناسی  هر شهرستان دریافت شد )جدول ایستگاه

ها و انتقال آنها به آزمایشگاه (. پس از جمع آوری نمونه1

های موجود نسبت به کشت اولیه و جداسازی آسپرژیلوس

های همراه اقدام شد، پس از ها از سایر قارچدر نمونه

-ها، جهت شناسایی دقیقتر گونهخالص سازی آسپرژیلوس

های کشت افتراقی های خالص شده به محیطها، نمونه

CYA MEA,  وCY20S  و شرایط استاندارد کشت داخل

انکوباتور انتقال داده شد، پس از گذشت یک هفته از زمان 

 9کشت، نسبت به مطالعه و ثبت صفات ماکروسکوپی )

صفت اصلی متمایز کننده به ازای سه محیط کشت افتراقی 

صفت اصلی متمایز  5یکروسکوپی )مورد استفاده( و م

ها بر اساس کلید استاندارد کننده( و شناسایی نمونه

https://dorl.net/dor/20.1001.1.23832592.1402.36.2.6.9


 1402، 2، شماره 36جلد                                                                                  مجله پژوهشهای گیاهی )مجله زیست شناسی ایران(       

20.1001.1.23832592.1402.36.2.6.9DOR:              171-181، صفحات: مقاله پژوهشی 

173 

(، برای 10مبادرت شد) Aspergillusهای شناسایی گونه

های ماکروسکوپی و گیریآنالیز نتایج حاصل از اندازه

استفاده شد. در  SPSS Ver. 22میکروسکوپی از نرم افزار 

از  DNAق برای استخراج بخش مطالعه مولکولی این تحقی

های قبلی (. براساس پژوهش24روش ژانگ استفاده شد )

(، تعداد بیست پرایمرهای مناسب انتخاب شد 24و  22، 5)

(، همچنین شرایط و نسبت محتوای ترکیبات 2)جدول 

PCR  برای انجام تحقیق حاضر به این شرح زیر بهینه سازی

 5/0ی، پلیمراز ای زنجیره شد؛ برای انجام واکنش

 2 استخراج شده از هر نمونه به اضافه DNAمیکرولیتر 

میکرولیترکلرید  5/1آر، سیپی بافر میکرولیتر

 5/0میکرولیتر پرایمر،  dNTP ،1میکرولیتر 1منیزیم،

و مابقی آب مقطر تا   Taq polymerasمیکرولیتر آنزیم 

دمایی برنامه میکرولیتر تهیه شد،  20رسیدن به حجم نهایی 

 5 به مدت سانتیگراد درجه 93این شرح تنظیم شد؛  به نیز

 30 بـه مـدت سانتیگراد درجـه 93 سـیکلِ 45دقیقه، 

بـه سانتیگراد درجه  72و  ثانیه 60 درجه به مدت 55ثانیـه، 

 سانتیگراد درجه 72یک سیکل ثانیه و در نهایت  90مـدت 

با استفاده  PCR. محصول حاصل از فرایند دقیقه 6 به مدت

دقیقه روی ژل آگارز   80ولت به مدت  110ز جریان برق ا

5/1% W/V))   در محلول بافرTAE ( X1ران شد،  ب ) منظور

ظهور باندها از رنگ اتیدیوم بروماید و برای تعیین 

غربالگری  استفاده شد. برای bp 100شاخص، از مارکر 

ترتیب با کد حضور و عدم حضور باندها بباندهای حاصله، 

منظور تجزیه و تحلیل اطلاعات بمایش داده شد.  ن 0و  1

و  (AMOVA)بدست آمده و انجام آنالیز واریانس مولکولی 

  GenAlex 6.4تعین پارامترهای تنوع ژنتیکی از نرم افزار 

استفاده شد. برای انجام آنالیزهای خوشه بندی و تجزیه به 

های اصلی نتایج بدست آمده از غربالگری باندها و مولفه

 CCAآنالیز چنین سنجش ارتباط عوامل اقلیمی و انجام مه

 استفاده شد.  PAST ver. 2.17از نرم افزار 

 
 UBC 834های آسپرژیلوس نایجر با پرایمر یک نمونه از تصویر ژل الکتروفورز حاصل از  جمعیت -1شکل

 های محیطی نقاط نمونه برداریداده -1جدول

 میانگین بارندگی سالانه میانگین دمای سالانه ارتفاع از سطح دریا فیاییعرض جغرا     منطقه نمونه برداری

 38o29'55" 1303 5/8 309 اردبیل

 32o40'21" 145 21 311 دزفول

 29o93'37" 1321 5/17 310 فسا

 36o41'06" 1287 13 301 قزوین

 36o26'30" 1052 5/15 242 مشهد

https://dorl.net/dor/20.1001.1.23832592.1402.36.2.6.9
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 نتایج

انس یکطرفه در نرم بر اساس نتیجه حاصل از آنالیز واری

داری بین صفات ماکروسکوپی و اختلاف معنی SPSSافزار 

های جدا شده از منابع ( در واریته5میکروسکوپی )جدول 

، بنابراین از انجام آزمون (P> 0.05)مختلف مشاهده نشد 

تعقیبی مانند دانکن و یا توکی و همچنین آنالیزهای چند 

رفنظر شد. نتایج متغییره بر اساس صفات ریخت شناسی ص

دهد که در غربالگری نشان می ISSRبدست آمده از مطالعه 

اولیه، در مجموع از بیست پرایمر انتخاب شده، پرایمر 

UBC 825 باند بیش از سایر پرایمرها باند  11، با تولید

 UBC 809،UBCایجاد نموده است، پس از آن پرایمرهای 

834 ،UBC 899 وUBC 817  قرار دارند  باند 10با تولید

در  ISSR(. آنالیز اطلاعات بدست آمده از روش 2)جدول 

دهنده وجود تنوع درون جمعیتی نشان GenAlexنرم افزار 

درصد  67درصد و تنوع بین جمعیتی برابر با  33برابر با 

 (. 4و 3 های است )جدول

 

 

 ه بریتیش کلمبیا(پرایمرهای مورد استفاده در این تحقیق )طراحی شده توسط دانشگا -2جدول 

 محدوده ('3به  '5توالی ) کد پرایمر

 اندازه باندها

mT  تعداد

 باند

 تعداد باند 

 پلی مورف

 درصد باند

 پلی مورف 
UBC 807  AGA GAG AGA GAG AGA GT 100-500 51 5 3 60 

UBC 808 AGA GAG AGA GAG AGA GC 200-1300 53 7 5 4/71 
UBC 809 AGA GAG AGA GAG AGA GG 200-1000 52 10 6 60 
UBC 811 GAG AGA GAG AGA GAG AC 200-900 53 7 5 4/71 
UBC 817 CAC ACA CAC ACA CAC AA 200-1200 51 10 8 80 
UBC 825 ACA CAC ACA CAC ACA CT 200-1200 52 11 8 7/72 
UBC 826 ACA CAC ACA CAC ACA CC 200-900 52 8 5 5/62 
UBC 834 AGA GAG AGA GAG AGA GYT 100-1800 52 10 8 80  
UBC 835 AGA GAG AGA GAG AGA GYC 100-1100 52 7 7 100  
UBC 847 CAC ACA CAC ACA CAC ARC 100-750 51 6 6 100  
UBC 856 ACA CAC ACA CAC ACA CYA 200-1300 52 8 7 5/87 
UBC 864 ATG ATG ATG ATG ATG ATG 200-1200 51 8 6 75 
UBC 873 GAC AGA CAG ACA GAC A 200-1800 52 8 5 5/62 
UBC 880 GGA GAG GAG AGG AGA 200-600 52 9 6 6/66 
UBC 881 GGG TGG GGT GGG GTG 200-750 53 6 6 100 
UBC 885 BHB GAG AGA GAG AGA GA 200-1800 54 8 5 5/62 
UBC 891 HVH TGT GTG TGT GTG TG 200-900 54 8 4 50 
UBC 895 AGA GTT GGT AGC TCT TGA TC 200-800 53 8 4 50 
UBC 899 CAT GGT GTT GGT CAT TGT TCC ACT 

TCC 
100-1800 54 10 6 60 

UBC 900 CCA CAG GTT AAC ACA 100-1100 52 6 4 6/66 

 
*: R = (A, G), Y = (C, T), B = (C, G, T), H= (A, C, T), V= (A, C, G) 

 

https://dorl.net/dor/20.1001.1.23832592.1402.36.2.6.9
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در نرم  UPGMAبندی انجام شده بر اساس آنالیز خوشه

دهنده دو خوشه مجزاست، جمعیت نشان PASTافزار 

شده از کلزای مشهد بهمراه جمعیت آسپرژیلوس نایجر جدا

های از شده از سویای اردبیل در یک خوشه و جمعیتجدا

ای دیگر گندم فسا، جوی قزوین و ذرت دزفول در خوشه

-بر اساس مولفه PCoA(. در آنالیز 1)شکل اند قرار گرفته

های خالص شده از جوی قزوین، های اصلی قرابت جدایه

ها مشخص ذرت دزفول و گندم فسا از سایر جمعیت

های گندم و ذرت با یکدیگر شود، هرچند قرابت جدایهمی

بیشتر است، در این آنالیز وضعیت دقیقتری از قرابت 

شود ا نیز مشخص میهای حاصل از کلزا و سویجدایه

عوامل زیست محیطی مناطق  CCA(. در آنالیز 2)شکل 

زراعی که نمونه برداری از آنها انجام شده  شامل میانگین 

دمای سالانه، میانگین بارندگی سالانه، ارتفاع و عرض 

 ISSR( نیز علاوه بر نتایج حاصل از 1جغرافیایی )جدول 

ظ می شوند مورد سنجش قرار گرفته و در محاسبات لحا

نشان  3در شکل  CCAکه براین اساس نتیجه حاصل از 

داده شده است. نتایج حاصل از این آنالیز هم موید جدایی 

های آسپرژیلوس نایجر خالص شده از غلات و جمعیت

 (.3های روغنی است )شکل دانه

 GenAlexنایجر در نرم افزار  های آسپرژیلوس جمعیت (AMOVA)نتایج حاصل از آنالیز واریانس مولکولی  -3جدول 

Source df SS MS Est.Var. % ΦPT 

Among Pops 71 599.554 8.790 6.251 67% 67% 

Within Pops 42 376.818 36.945 4.055 33% 

Total 112 976.372  10.306 100%  

df: degree of freedom; SS: sum of squared observations; MS: mean of squared observations; EV: estimated variance; ΦPT: 

proportion of the total genetic variance among individuals within an accession. 

  ISSRهای آسپژیلوس نایجر مطالعه شده با استفاده از نشانگرهای مولکولی جمعیت (Nei) ماتریس تشابه ژنتیکی -4جدول 

 P1 P2 P3 P4 P5 

P1 1.000     

P2 0.683 1.000    

P3 0.914 0.614 1.000   

P4 0.632 0.778 0.609 1.000  

P5 0.819 0.601 0.807 0.741 1.000 

P1 ،جمعیت فسا =P2 ،جمعیت مشهد =P3 ،جمعیت دزفول =P4 ،جمعیت اردبیل =P5جمعیت قزوین = 

 

 : ذرت(Z: گندم، T: جو، H: سویا، G: کلزا، B) ISSRهای های آسپرژیلوس نایجر بر اساس دادهبندی جدایهآنالیز خوشه -2شکل
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 ISSRهای های آسپرژیلوس نایجر بر اساس داده( جدایهPCoAهای اصلی )آنالیز مولفه -3شکل 

(B ،کلزا :G ،سویا :H ،جو :T ،گندم :Z)ذرت : 

 

 

 
 ( 2و داده های محیطی) ارایه شده در جدول  ISSRهای یجر بر اساس دادههای آسپرژیلوس ناجدایه CCAآنالیز  -4شکل 

(B،کلزا : G ،سویا :H ،جو :T ،گندم :Z ،ذرت :ALTسطح دریا، : ارتفاع ازLAT ،عرض جغرافیایی منطقه :RINو  : متوسط بارشTEM : متوسط)دما 
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 بحث و نتیجه گیری 

 فیتهای ساپروشناسی در شناسایی قارچهای ریختروش

 ها ودلیل سهولت نسبی، شناسایی قابل قبول گونههرچند ب

کمتر همچنان رایج و مورد استفاده هستند اما عموماً  هزینه

نحوی ب های یک گونه را ندارندتوانایی تشخیص جمعیت

ها امکان شناسایی و تفکیک که با استفاده از این روش

دا های مختلف جافراد متعلق به یک گونه که از میزبان

اند وجود شده و یا در شرایط اقلیمی متفاوتی رشد نموده

شناسی (، نتایج حاصل از مطالعه ریخت11ندارد )

 میکروسکوپی و ماکروسکوپی صورت گرفته در این

نحوی که هرچند با تحقیق نیز موید این مطلب است ب

های کشت تخصصی و کلیدهای شناسایی استفاده از محیط

 یی و جداسازی گونهمرفولوژیک امکان شناسا

Aspergillus niger ها فراهم آمد، اما بدلیل از سایر گونه

تشابه زیاد صفات مرفولوژیکی افراد این گونه و نبود 

دار بین آنها همانطور که در بخش نتایج اشاره تفاوت معنی

های این گونه با ، امکان تفکیک جمعیت(P> 0.05)شد 

ابراین، این روش برای استفاده از این صفات میسر نشد. بن

کارآمد  A.nigerهای گونه شناسایی و تفکیک جمعیت

نیست. تاکنون تحقیقات محدودی برای استفاده از 

ها و مارکرهای مولکولی جهت شناسایی و تفکیک گونه

با  Aspergillus nigerهای آسپرژیلوس خصوصاً جمعیت

عنوان نمونه صورت گرفته است، ب ISSRاستفاده از روش 

Zhao های مولکولی و همکاران با استفاده روشITS  و 

ISSR های این گونه پرداخته اند، بر به مطالعه جمعیت

های مولکولی اساس نتیجه این تحقیق با استفاده از روش

های گونه نایجر میسر ذکر شده امکان تشخیص جمعیت

منظور شناسایی بو همکاران نیز  Mazrou(، 25شده است )

که در حل شدن  A.nigerقارچی از جمله  هایدقیقتر گونه

های زراعی موثرند با استفاده فسفات اضافه شده به خاک

(، اما بیشتر مطالعات 15اند )اقدام نموده ISSRاز روش 

 به گونه مربوطISSR صورت گرفته با استفاده از تکنیک 

A. flavus عنوان مثال ب باشد،میPriyanka  و همکاران با

های سکشن برای شناسایی گونه ISSRاستفاده از روش 

Flavi   از جنس آسپرژیلوس تلاش نموده اند، آنها بیان

کنند که این روش، روشی کارآمد و قابل اعتماد در می

(، الودایی و 20باشد )می Flaviشناسایی اعضای سکشن 

همکاران برای تشخیص بین نژادهای آسپرژیلوس 

وس مولد آفلاتوکسین آلوده کننده گندم از روش فلاو

ISSR  وRAPD  استفاده نموده اند، نتایج تحقیق آنها نشان

کارایی بهتری در  RAPDنسبت به روش  ISSRداد روش 

تفکیک بین نژادهای مولد و غیر مولد آفلاتوکسین دارد 

ای آسپرژیلوس (، سلیم و همکاران در مطالعه بین گونه5)

استفاده نموده اند، بر اساس نتیجه این  ISSRاز روش 

-روشی مناسب برای تشخیص گونه ISSRتحقیق روش 

های آسپرژیلوس از یکدیگر است همچنین گزارش شده 

است که این روش در تفکیک واریته های مولد 

(. در 22مایکوتوکسین نیز تا حدی موفق بوده است)

برای شناسایی جدایه  ISSRمطالعه حاضر نیز از روش 

های بدست آمده از محصولات زراعی از مناطق مختلف 

و آنالیز  UPGMAبندی استفاده شد، بر اساس آنالیز خوشه

های بدست آمده از های جدایههای اصلی جمعیتمولفه

بندی شد، گروه مناطق مختلف در دو دسته اصلی تقسیم

های حاصل از غلات گندم، جو و ذرت از فسا، اول جدایه

های خالص شده ل بود و گروه دوم جدایهقزوین و دزفو

باشد. نتایج حاصل از از کلزا و سویا از مشهد و اردبیل می

در تفکیک  ISSRاین تحقیق در خصوص توانایی روش 

جمعیت های آسپرژیلوس نایجر بدست آمده از مناطق 

و همکاران و  Mazrouمختلف با نتایج حاصل از مطالعه 

ان در خصوص امکان همچنین مطالعه هاشوش و همکار

پرژیلوس نایجر با استفاده از های آستفکیک جمعیت

(، نتایج 18و  8مطابقت دارد ) RAPDو  ISSRهای روش

این تحقیق با نتایج حاصل از مطالعه ژانگ و همکاران و 

همچنین مطالعه محمود و همکاران در خصوص توانمندی 

های مختلف متعلق به یک در تشخیص جدایه ISSRروش 
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(. در مقایسه 24و  13ونه آسپرژیلوس نیز مطابقت دارد )گ

نتایج تحقیقات الودایی و  RAPDو  ISSRبین روش 

به نسبت روش  ISSRکنند که روش همکاران بیان می

RAPD  توانایی تفکیک بیشتری در این خصوص نشان

 (.5دهد )می

برای  بطور معمول محیطی اطلاعاتو  ISSRهای از داده

در با عوامل اقلیمی  آن تیکی و ارتباطتنوع ژنسنجش 

استفاده های وحشی و زراعی گیاهان گلدار جمعیت

در مطالعات مولکولی بین همچنین (. 3و2شود )می

جمعیت گیاهان عالی جهت سنجش عوامل جغرافیایی 

آنالیز ها، مختلف موثر بر بروز اختلافات بین جمعیت

CCA های چقار(، هرچند در 16)شود بکار گرفته می

اثرگذاری عوامل اقلیمی  ساپروفیت برخلاف گیاهان عالی،

شرایط میکروکلیمایی تاثیر  حاکمیت علتماکروکلیمایی ب

 (، اما در این تحقیق با توجه به گستره17کمتری دارند )

گیری مستقیم از محل مناطق جغرافیایی و همچنین نمونه

اصلی تولید این محصولات بلافاصله پس از برداشت و 

ساس شرایط بر ا CCAقبل از انبارشدن، انجام آنالیز 

رسید، از اینرو علاوه بر نظر میماکروکلیمایی منطقی ب

آنالیزهای معمول از این روش نیز در تجزیه و تحلیل 

نتایج استفاده شد، در این آنالیز فاکتورهای محیطی متوسط 

بارندگی و دمای سالانه )بازتابی رطوبت نسبی منطقه(، 

زان غرافیایی و ارتفاع از سطح دریا )بازتابی از میعرض ج

عنوان عوامل و شدت دریافت نور خورشید( ب

(. ، 1ماکروکلیمای موثر در نظر گرفته شده است )جدول 

( موثرترین عوامل 4بر اساس نتیجه این آنالیز )شکل 

اقلیمی در جدا افتادگی جمعیت خالص شده از سویای 

ها، متوسط دمای سالانه اردبیل نسبت به سایر جمعیت

درجه سانتیگراد، کمترین دما در بین مناطق مورد  5/8)

مطالعه( و عرض جغرافیایی )بالاترین عرض جغرافیایی 

در بین مناطق مورد مطالعه و کمترین تابش آفتاب در 

های سال( بوده است، موثرترین عوامل جدایی جمعیت

وسط ها متخالص شده از کلزای مشهد از سایر جمعیت

باشد )کمترین میزان بارندگی متوسط بارندگی سالانه می

در بین مناطق مورد مطالعه( و جدایی دو جمعیت از 

شده از ذرت دزفول و گندم فسا  خالصهای آسپرژیلوس

بطور عمده تحت تاثیر میزان متوسط بارندگی سالیانه، 

متوسط دمای سالیانه و عرض جغرافیایی بوده است، 

ز در عامل ارتفاع، از لحاظ عرض منطقه قزوین بج

جغرافیایی، متوسط بارندگی و دما حالتی حدواسط داشته 

های جوی این موضوع در خصوص موقعیت جمعیت و

نیز مشاهده  CCAجداشده از این محصول در نمودار آنالیز 

جمعیت جو  PCoAو  CCAشود، بر اساس نتایج می

زدیکتر های ذرت دزفول و گندم فسا نقزوین به جمعیت

های کلزای مشهد و سویای اردبیل، بنظر است تا جمعیت

که  رسد تشابه ترکیبات و مواد مغذی گیاهان میزبانمی

می باشند در این رخداد موثر  Poaceaeهمگی از خانواده 

باشد، در این خصوص بلالی و همکاران نیز در مطالعه 

ای ای و بین گونهصورت گرفته روی تنوعات درون گونه

سپرژیلوس با استفاده از روش زایموگرافی پکتیناز آ

اشاراتی شده اما اثباتی در این مورد صورت نگرفته است 

شود تحقیقات دقیقتری بر روی این (، پیشنهاد می6)

موضوع صورت پذیرد چراکه در صورت اثبات وجود 

توان انتظار داشت افق جدیدی در دار، میارتباط معنی

های قارچ آسپرژیلوس گشوده یتشناسایی و ردیابی جمع

 شود.

  ISSRبر اساس یافته های این تحقیق از روش مولکولی  

 A.nigerای توان جهت تعیین تنوعات درون گونهمی

توان ضعف استفاده نمود و با استفاده از این تکنیک می

شناسی در تشخیص یا تفکیک های معمول ریختروش

  های این گونه را بر طرف کرد.جمعیت

 سپاسگزاری

نور که با در اختیار قرار دادن ز مراکز مختلف دانشگاه پیاما

برداری در فصول مناسب امکانات اسکان جهت نمونه

های خراسان همزمان با برداشت محصول در استان
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Abstract 

Aspergillus niger is one of the most common species of the genus Aspergillus with a 

wide distribution and multiple hosts. Given the importance of this species in the 

economy, health and hygiene, the identification of this species is important, although 

morphological identification methods are suitable for detecting Aspergillus species, they 

are generally ineffective in identifying the races and populations of species of this 

genus. Therefore, some molecular techniques are using to dissolve this problem, in this 

study, isolated population of Aspergillus niger form five crops including: Wheat, 

Barley, Corn, Soybean and Rapeseed, identified by morphological methods. To 

determine of genetic diversity of that population, twenty standardized primers based on 

ISSR method used. SPSS, GeneAlex and PAST software use to statistical analysis, The 

results of statistical analysis based on ISSR findings showed, using this method, 

Aspergillus niger varieties isolated from different hosts and different regions can be 

distinguished from each other. 
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