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 ( 1403/ 12/ 15 تاریخ پذیرش: -  1403/ 05/ 22)تاریخ دریافت:  

با گسترش جهانی بوده که در شرايط آلودگی شديد می  سفيدک پودری بيماری قارچی  تواند سبب  گندم، 

برای   100تا    50کاهش   با محيط زيست  بيماری روشی مؤثر و سازگار  به  درصد عملکرد گندم شود. مقاومت 

زايی و وجود نژادهای فيزيولوژيک دليل توان بالای پاتوژن در تغيير بيماریکنترل اين بيماری است، اما به

های مقاومت جديد  شوند، لذا شناسايی ژنهای مقاومت برای اين بيماری پس از مدتی بی اثر می نمتفاوت، ژ 

به  همواره  گندم  ژنتيکی  ذخاير  ديگر  سوی  از  است.  برخوردار  اهميت  از  مؤثر  مقاومت  از  با  مخزنی  عنوان 

اند. اين تحقيق نيز با هدف شناسايی منابع  های جديد و متنوع مورد توجه و جستجوی به نژادگران بودهآلل

به سفيدک پودری در ژرم انجام شد.  مقاومت  از کلکسيون    23بدين منظور  پلاسم گندم  نمونه ژنتيکی بومی 

ای و در گندم نان بانک ژن گياهی ملی ايران و با منشاء نواحی مرکزی کشور، در گلخانه در مرحله گياهچه 

مزرعه در مرحله گياه بالغ، برای مقاومت به بيماری سفيدک پودری گندم مورد ارزيابی قرار گرفتند. آزمايش 

تحت شرايط آلودگی طبيعی در قالب طرح    ای طی سه سال زراعی در ايستگاه عراقی محله )گرگان(مزرعه 

ت  های کامل تصادفی در سه تکرار انجام گرفت. ارزيابی مقاومت بر اساس دو معيار توسعه بيماری و شدبلوک

آزمايش گلخانه انجام شد.  آلودگی  محاسبه ضريب  و  ژنوتيپبيماری  تلقيح  با  بای  با چهار ه ها  طور جداگانه 

ای مورد های توصيفی برای اجزای مقاومت مزرعه زايی متفاوت انجام گرفت. آماره پاتوتيپ متمايز با بيماری 

های مختلف با استفاده از تجزيه همبستگی بر مبنای ضريب  بررسی قرار گرفت. ارتباط شرايط بيماری در سال

از تجزيه واريانس مرکب و تجزيه آلودگی مطالعه شد. به اثر متقابل ژنوتيپ×سال  به وجود  منظور پی بردن 

استفاده شد. نتايج   های ضريب آلودگی( بر مبنای دادهAMMIپذير )اثرات اصلی جمع پذير و اثر متقابل ضرب

ر بودن اثرات ژنوتيپ، محيط )سال( و اثر متقابل ژنوتيپ×سال را نشان داد. نتايج  داتجزيه واريانس مرکب، معنی 

درصد از اثرات متقابل را    89دار بود که  ( معنی IPCA1اثر يک مؤلفه )   نشان داد که  AMMIتجزيه واريانس  

ژنوتيپ   کرد.  مقاوم به   KC2173توجيه  تمام  عنوان  برابر  در  مقاومت  و  مزرعه  در  پايداری  با  ژنوتيپ  ترين 

و    KC1510  ،KC1534های  ای در گلخانه شناسايی شد. ژنوتيپهای مورد بررسی در مرحله گياهچه پاتوتيپ

KC1797  طور  ها، به ها نسبت به پاتوتيپبا مقاومت گياه بالغ ظاهر شدند. در بررسی واکنش مقاومت ژنوتيپ

پرآزاری در  -حساسيت مشاهده شد. با در نظر گرفتن فاکتورهای ناپرآزاری-کلی هفت الگوی متفاوت مقاومت

های مورد د. براين اساس در تعدادی از ژنوتيپشها برآورد  های احتمالی موجود در ژنوتيپنها، ژ پاتوتيپ

ای نيز از مقاومت پايداری برخوردار بود، احتمال حضور ژن که در ارزيابی مزرعه   KC1507مطالعه از جمله  

عنوان منابع  های ژنتيکی مورد مطالعه بهجديد داده شد. نتايج کلی اين تحقيق حاکی از ظرفيت مناسب نمونه

 باشند.برداری میابل بهره های اصلاحی قمقاومت بود که در برنامه 
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مهم است که    یک محصول تجاری(  .Triticum aestivum Lم )گند

کند و بیش از  مین میرا تأدرصد از جمعیت جهان    30حدود    یغذا

 Arzani and)  دهددرصد از کالری مصرفی انسان را تشکیل می  20

Ashraf 2017  .)  گندم تولید جهانی  طور عمده بهدر دهه گذشته، 

است  داشته  افزایشی  عوامل  روند  توسط  گندم  عملکرد  مختلف  . 

سومین    سفیدک پودریگیرد.  محیطی و زیستی تحت تأثیر قرار می

در  گندم  عملکرد  کاهش  عامل  هشتمین  و  گندم  مخرب  بیماری 

پاتوژن   این بیماری توسط(.  Savary et al. 2019)  است   سطح جهان

 .Blumeria graminis (DC.) E.O. Speer f. sp. tritici Em قارچی

Marchal (syn. Erysiphe graminis f. sp. tritici) (Bgt)    ایجاد

در مناطق مختلف کشت گندم باعث  سفیدک پودری گندم  .  شودمی

تا   50آلودگی کم و    شرایط  در  ،درصد  34تا    13کاهش عملکرد از  

 ,Alam et al. 2013)  شودآلودگی شدید میشرایط  در    ،درصد  100

Mwale et al. 2014  .)  نسبی رطوبت  و  دما  مانند  محیطی  عوامل 

گذارند طور قابل توجهی بر توسعه و گسترش این بیماری تأثیر میبه

می  کمک  آن  اپیدمی  به  کشت  (.  Te Beest et al. 2008)   کنندو 

و سطوح بالای مصرف   پاکوتاهمتراکم همراه با استفاده از ارقام نیمه  

(.  Terefe 2019)  کندنیتروژن، توسعه و شدت بیماری را تشدید می

نوبه    که بهاست    ( graminis)  فقط شامل یک گونه Blumeria جنس

به ویژه  خود  فرم  می   (forma speciales)  هشت  که  تقسیم  شود 

و غلات از جمله گندم، جو، یولاف و چاودار   (grasses)  هاگراس

تواند همچنین می  گندم.  (Menardo et al. 2017)  کندرا آلوده می

ویژه  ) B.g. dicocci توسط پودری  سفیدک  دوروم   گندمپاتوژن 

)پاتوژن سفیدک پودری ویژه تریتیکاله(   B.g. triticaleتتراپلوئید( و  

 (.Menardo et al. 2016)آلوده شود 

اصلاح   بیماری،  این  با  مقابله  برای  برای  وابسته  مقاومت  ژنتیکی 

از کمّمقاومت  ،  نژادبه استفاده  با  همراه  بالغ،  گیاه  مقاومت  و  ی 

های کلیدی کنترل سفیدک پودری در کش به عنوان استراتژیقارچ

که استفاده از  در حالید.  شو کار گرفته میغلات از جمله گندم به

از م با محیط زیست  راه  ثرترین و سازگارترین  ؤ ارقام مقاوم یکی 

برای کاهش سفیدک پودری و کاهش مصرف قارچ کش به شمار  

بیماریمی جدید  نژادهای  سریع  تکامل  میرود،  دوام  زا  تواند 

 .Bapela et alد )مقاومت ژنتیکی را در مزرعه به شدت کاهش ده

2023 .) 

مقاومت  ژن اثرهای  ژنبه  بزرگ  و  کیفی  مقاومتصورت    های 

متوسط    کوچک پودری  اثر  تا  ارث  کمّ  صورتبهبه سفیدک  به  ی 

اینرسندمی برنامه  هاژن  .  در  و  شناسایی  گندم  اصلاح در  های 

پودری   سفیدک  بیماری  مقاومت  برای  شدهژنتیکی    د انگنجانده 

(Kaur et al. 2023)  .  زا به طور  برای مقابله با عوامل بیماریگیاهان

دفاعیدو  کلی   مکانیسم  دادهمجزا    نوع  تکامل  در خود  که را  اند 

کیفی  شامل   بهمقاومت  منژاد    وابسته  و  کمّپاتوژن  غیر قاومت    ی 

می پاتوژن  نژاد  به  ) وابسته  های  ژن (.  Michel et al. 2023باشد 

یا    در برابر یک  مقاومت کاملسبب  نژاد معمولاً  وابسته بهمقاومت  

طور  شوند. این نوع مقاومت بهمی  نژادهای خاص پاتوژناز  برخی  

میک  هاژنتک  توسط  عمده    Sánchez-Martín and)  شودنترل 

Keller 2021  .)غیرژن مقاومت  بههای  مقاومت  وابسته  اغلب  نژاد 

کمّ و  ایجاد  را  ی  جزئی  پاتوژن  گونه  یک  نژادهای  همه  برابر  در 

 (. Cowger and Brown 2019) کنندمی

  ژن مقاومت به سفیدک پودری حدود هفتاد سال پیش که نخستین  از  

(Pm1  )  شد  گزارش(Xue et al. 2024تا کنون ب )  آلل    100یش از

از    اند.شده  شناسایی (  Pm1–Pm68)  اصلیجایگاه    60در بیش از  

با    Pm18. همچنین  است  همولوگ   Pm17با    Pm8ها،  بین این ژن

Pm1c  ،Pm22    باPm1e  ،Pm23    باPm4c، و  Pm31    باPm21 

 ( QTL) کمّیمرتبط با مقاومت  ژنیهای جایگاهباشد.  همولوگ می

های  اند که در کروموزومارزشمندی نیز مورد شناسایی قرار گرفته

 ,He et al. 2021, Hinterberger et al. 2022اند )گندم توزیع شده

Jin et al. 2022به سفیدک    های مقاومت برخی از ژن  (. با این حال

ی  کمّ  نیز دارای توارثPm46 و     Pm38  ،Pm39  مانند  (Pm)  پودری

 ,Spielmeyer et al. 2005, Lillemo et al. 2008)د  باشنمی

Herrera-Foessel et al. 2014  این از  برخی  مقاومت  های  ژن (. 

(Pm)  آلل هستند  هایدارای  مثال،  به،  زیادی  دارای    Pm3عنوان 

هر  Pm5 و  Pm1  . همچنینواریانت است   17بیشترین تنوع آللی با  

ترتیب به Pm2 و  Pm4از سوی دیگر،  و    آلل هستند  5کدام دارای  

آلل   سه  و  چهار  )میدارای   ,Spielmeyer et al. 2005باشند 

Lillemo et al. 2008, Herrera-Foessel et al. 2014  .)بین سه    از

همچنین    7A  و 1A، 2Aهای  زیرژنوم  گندم،  D  و A، Bژنوم   و 

  مقدمه 
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مقاومت    6B  و 2B، 5Bهای  زیرژنوم ژن  )چندین  را   (Pmاصلی 

  تاکنون  (.Guo et al. 2017, Kang et al. 2020) کنندرمزگذاری می

 Pm1a  ،Pm2  ،Pm3اند که شامل  هکلون شد  Pm ژن/آلل مقاومت   19

(Pm3a    تاPm3g  ،Pm3k    وPm3r  ،)Pm4  ،Pm8  ،Pm17  ،Pm21  ،

Pm24  ،Pm38/Yr18/Lr34/Sr57  ،Pm46/Yr46/Lr67/Sr55  ،

Pm60    وWTK4   باشند )میBhullar et al. 2009, Bapela et al. 

ه از گندم تتراپلوئید جدا شد Pm3k کلون، فقط  19از این  (.  2023

ها از اجداد  بیش از نیمی از این ژن (. Yahiaoui et al. 2009است )

دلیل به  با این وجودد،  انمعرفی شده  خویشاوند آن های  گندم و گونه

( مختلف  سطوح  در  مقاومت   suppressed resistanceسرکوب 

levels  )  لینکاژی  و تجاری  به   ،منفیهمچنین کشش  گسترده  طور 

نگرفته قرار  استفاده   Friebe et al. 1994, Zeller and)  اندمورد 

Hsam 1996.)  های چاودار با صفات عنوان مثال، ترانس لوکیشنبه

بودهآرد  خمیر    نامطلوب  ,Graybosch et al. 1990)  اندمرتبط 

Martin and Stewart 1990 .) 

بیماری سفیدک پودری در کشور ایران نیز از اهمیت برخوردار است  

جمعیت  بررسی  زمینه  در  گوناگونی  تحقیقات  در و  پاتوژن  های 

منظور ارزیابی  زایی و همچنین بهمناطق مختلف و تغییرات بیماری

  ی میکرو شناسایی منابع مقاومت به این بیماری انجام گرفته است.  

لاین    24( مقاومت  Karimi Jashni et al. 2005و همکاران )  یجشن

تجار رقم  پاتوتیپ  را  گندم    یامیدبخش و هشت  به چهار  نسبت 

-Nکه لاین    بررسی و مشاهده کردندگندم    یعامل سفیدک پودر

،  C-73-5  ،M-81-13  ،N-80-16  یهاترین بوده و لاینمقاوم   78-8

N-80-14  ی  نتایج بررس  نشان دادند.  یمقاومت بالای  ندو رقم هیرم

های  های مقایسه عملکرد امیدبخش اقلیممرتبط با آزمایش نیلا 58

لاین مرتبط    200معتدل، ساحل خزری )گرم و مرطوب شمال( و  

لاین   39اقلیم، منجر به شناسایی  های عملکرد پیشرفته همبا آزمایش

 Monazzah etمنزه و همکاران ) .  (Razavi et al. 2009)مقاوم شد  

al. 2009)    شرایط مزرعه در    در  لاین امید بخش گندم  60با ارزیابی

شناسایی نمودند، اما ترین لاین  مقاومعنوان  را به  N-83-13گرگان،  

در  بالا ییزاتوان بیماریدارای سه پاتوتیپ ها با  نتایج ارزیابی لاین

بررسی واکنش    .ها بوددهنده حساسیت تمام آنشرایط گلخانه، نشان

های سفیدک  های ژنتیکی گندم بومی ایران در برابر پاتوتیپ نمونه

شناسایی   به  منجر  وجود   42پودری  احتمال  با  مقاوم  ژنوتیپ 

(. زهراوی و Zahravi et al. 2017ژن)های( مقاومت جدیدی شد )

در  را  گندم نان    یبوم  پ یژنوت  17( Zahravi et al. 2018همکاران )

گلخانه  مزرعه  طیشرا پودری    و  سفیدک  به  مقاومت  مورد  برای 

پاتوتیپ  تمام  برابر  در  مقاوم  ژنوتیپ  دو  داده و  قرار  های  ارزیابی 

شناسایی  را  بالغ  گیاه  مقاومت  دارای  ژنوتیپ  دو  و  استفاده  مورد 

ن گندن نان بانک  نمونه ژنتیکی از کلکسیو  173نمودند. در بررسی 

شرایط   در  مختلف  کشورهای  از  دریافتی  ایران  ملی  گیاهی  ژن 

نمونه مزرعه  و آلودگی  شدند  شناسایی  مقاوم  نیمه  و  مقاوم  های 

مؤلفان نتیجه گرفتند که ظرفیت ژنتیکی مناسبی برای شناسایی منابع  

دارد   وجود  گندم  ژنتیکی  ذخایر  در  پودری  سفیدک  به  مقاومت 

(Zahravi et al. 2022  .) 

مدیریت  برای  موثر  استراتژی  یک  مقاوم  ارقام  از  استفاده  اگرچه 

سفیدک پودری است، اما ارقام گندم موجود در حال حاضر فاقد  

علاوه بر این،  (.  Kaur et al. 2023)  سطوح کافی مقاومت هستند

ژن از  شدهبسیاری  شناسایی  مقاومت  در   ،های  پاتوژن  توسط 

ها هنوز علیه  اند و تنها تعداد کمی از آنکشورهای مختلف غلبه شده

 ,Zeng et al. 2014)  ر مزرعه موثر هستندبیماری د  لاهای فعجدایه

Bapelaet al. 2023  .) بنابراین، شناسایی، توصیف و استقرار مداوم

های مقاومت جدید برای به حداقل رساندن خسارات اقتصادی  ژن

(. از سوی Kaur et al. 2023ت )ضروری اس ناشی از این بیماری  

گیاهیدیگر   ژنتیکی  ژن منابع  از  غنی  مخزن  یک  عنوان  های  به 

ها ممکن است هرگز در این ژن شوند.  محسوب می  بالقوه  مقاومت 

کنار    ژنتیکیمدرن استفاده نشده یا در روند اصلاح    ژنتیکیاصلاح  

باشند شده  ژنتیک .  گذاشته  گیاهی  منابع  قدیمی،  شامل  ی  ارقام 

(. Hinterberger et al. 2022)  نژادهای محلی و اجداد وحشی است 

دور ماندن  دلیل  هستند که به   محلیهای سنتی و  ، اکوتیپ بومی  ارقام

(isolation  ) های همان گونه با محیط طبیعی خود  از سایر جمعیت

شده قدیمی    (.Jones et al. 2008)   اندسازگار  و  بومی  از ارقام 

می  مناطقی ابتدایی  نشأت  و  سنتی  کشت  سیستم  داری  که  گیرند 

ها اعمال نشده در مورد آن  هستند و اصلاح ژنتیکی سیستماتیک  

در مدت ناهمگن و پویا هستند که    هایی، تودههاجمعیت  است. این

و با آب و هوای   اندشتهتحت فشار انتخاب طبیعی قرار داطولانی  

ی  هابا پاتوژنتکامل همزمان طولانی مدت    اند.شدهمحلی سازگار  

آللسبب    ،زابیماری مقاومت  تجمع  جمعیت های  این  شده  در  ها 
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زن و  ابرای دسترسی به این مخ(.  Pietrusińska et al. 2018است ) 

آن از  مقاومت،    هااستفاده  اصلاح  است  برای  این  حاملین  لازم 

نشده استفاده  بیماری  ،مقاومت  برابر  مختلف  در  و های    ارزیابی 

 (.Hinterberger et al. 2022) شناسایی شوند

زایی در جمعیت  دلیل تغییرات سریع بیماریطور که ذکر شد بههمان

پودری سفیدک  ژن   پاتوژن  شدن  اثر  بی  مقاومت،  و  کشف  های 

و مداوم  های مقاومت جدید علیه سفیدک پودری یک کار مهم  ژن

علاوه بر این، دستیابی به مقاومت طیف گسترده  شود.  محسوب می

ها در ارقام اصلی کشت  های مقاومت به بیماری و ادغام آنبا ژن

(. تحقیقات انجام شده در  Chen et al. 2024ت )شده ضروری اس 

ژرم منابع  که  داده است  نشان  بالایی  گذشته  دارای ظرفیت  پلاسم 

های مقاومت برای بیماری سفیدک  ها و یا ژنبرای شناسایی ژنوتیپ 

می )پودری  این Zahravi et al. 2017; 2018; 2022باشد  لذا   .)  

های بومی گندم و امکان شناسایی  تحقیق با هدف بررسی ژنوتیپ 

 های مقاومت جدید اجرا شد. منابع و یا ژن

 

این تحقیق شامل  ژنوتیپ  نمونه ژنتیکی    23های مورد بررسی در 

بومی از کلکسیون گندم نان بانک ژن گیاهی ملی ایران و با منشاء  

های مذکور در دو  (. ژنوتیپ 1نواحی مرکزی کشور بودند )جدول  

بیماری سفیدک پودری   به  شرایط مزرعه و گلخانه برای مقاومت 

مزرعه ارزیابی  گرفتند.  قرار  مطالعه  مورد  سال گندم  سه  طی  ای 

، در ایستگاه تحقیقاتی 1399-1400و    1398-99،  1397-98زراعی  

گرفت.  انجام  طبیعی  آلودگی  تحت شرایط  )گرگان(  محله  عراقی 

های کامل تصادفی در سه آزمایش در هر سال در قالب طرح بلوک 

متر و   به طول یک  در یک خط  ژنوتیپ  بذر هر  کاشت  با  تکرار 

گسترش  سانتی  60فاصله   برای  شد.  کاشته  مجاور  خط  از  متر 

ها )به ازای هر ده  آلودگی، از رقم حساس بولانی در بین ژنوتیپ 

عنوان پخش کننده آلودگی( و در حاشیه قطعه ژنوتیپ، یک ردیف به

ها نسبت به بیماری در زمان آزمایش استفاده شد. واکنش ژنوتیپ 

برداری شد. ارزیابی  حداکثر آلودگی بر روی رقم بولانی، یادداشت 

 Diseaseعه بیماری در طول گیاه ) مقاومت در مزرعه بر اساس توس

Development  9( بر مبنای مقیاس صفر تا  (Saari and Prescott 

آلودگی سطح برگ  1( )شکل  1975 ( و همچنین بر اساس میزان 

( )جدول 9)بر مبنای مقیاس صفر تا     (Disease Severityپرچم )

( انجام گرفت و با ترکیب این دو جزء مقاومت، ضریب آلودگی  2

( گلخانهStubbs et al. 1986محاسبه شد  ارزیابی  در مرحله  (.  ای 

ای و با استفاده از چهار پاتوتیپ متمایز بیماری که از قبل  گیاهچه

های مربوط به  ( انجام گرفت. ایزوله3شناسایی شده بودند )جدول  

پاتوتیپ  ایستگاهاین  از  اردبیل(، ها  )استان  مغان  تحقیقاتی  های 

آوری  ( جمعلستاندران( و عراقی محله )استان گ قراخیل )استان مازن

شده بودند. بدین منظور پنج تا ده بذر از هر ژنوتیپ در یک گلدان،  

گلدان و  شد  نظر کشت  در  پاتوتیپ  هر  ازای  به  تکرار  در سه  ها 

گلدان از  12گرفته شد که با احتساب چهار پاتوتیپ مورد استفاده، 

ها در یک  بذر هر ژنوتیپ، کشت شدند. هر تکرار از تمام ژنوتیپ 

گیاهچه که  زمانی  گرفتند.  قرار  شفاف  درپوش  زیر  و  به  سینی  ها 

پاتوتیپ  به مرحله دو برگی رسیدند توسط  تلقیح  تلقیح شدند.  ها 

یا مالش کنیدی پاشیدن  پاتوتیپ روش  از گوش ها  های  استفاده  با 

استریلپاک  مقطر  آب  با  شده  مرطوب  نیمه  مایهکن  انجام ،  زنی 

.  دشتنظیم  گراددرجه سانتی  20 2 ت. دمای گلخانه در دامنه گرف

ها براساس مقیاس صفر تا چهار طبق روش مینز و  واکنش ژنوتیپ 

(.  4برداری شد )جدول  (، یادداشت Mains and Dietz 1930دیتز )

ارزیابی مزرعهبه نتایج  امتیازات مشاهده منظور تجزیه  ای، فراوانی 

شده برای اجزاء مقاومت )توسعه بیماری و شدت بیماری( مورد  

های توصیفی محاسبه شد و تنوع اجزای مطالعه قرار گرفت. آماره

د.  ش( برآورد  Shannon 1948مقاومت با استفاده از شاخص شانون )

سال در  بیماری  شرایط  تجزیه  ارتباط  از  استفاده  با  مختلف  های 

بردن همبستگی بر مبنای ضریب آلودگی بررسی شد. به منظور پی  

به وجود اثر متقابل ژنوتیپ×سال از تجزیه واریانس مرکب و تجزیه 

( بر مبنای  AMMIپذیر )اثرات اصلی جمع پذیر و اثر متقابل ضرب

استفاده شد. بدین منظور ابتدا نرمال بودن   های ضریب آلودگیداده

بارتلت( در سالداده آزمون  های ها و یکنواختی واریانس )توسط 

های  منظور شناسایی ژنوتیپ آزمایش مورد بررسی قرار گرفت. به

پلات میانگین سال ها در بایدارای واکنش پایدار، پراکنش ژنوتیپ 

د. ارزیابی نتایج گلخانه با  شهای اصلی بررسی  و ژنوتیپ و مؤلفه

بیماری فرمول  گرفتن  نظر  پاتوتیپ در  ژنزایی  برآورد  و  های ها 

افزارهای مورد انجام شد. نرم  های مورد مطالعه،احتمالی در ژنوتیپ 

  هامواد و روش
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از   عبارت  یکنواختی    SPSSاستفاده  و  بودن  نرمال  آزمون  برای 

)برای رسم نقشه دمایی   Rدر محیط    ggplot2ها، پکیج  واریانس داده

مبتنی بر ضرایب همبستگی، نمودار فراوانی توسعه بیماری و شدت  

برای   GenStatبیماری و نمودار دو طرفه ژنوتیپ و مؤلفه اصلی( و  

 بودند.AMMI تجزیه 

 
 های گندم مورد مطالعه در ارزیابی واکنش مقاومت به بیماری سفیدک پودری ژنوتیپ -1جدول 

 شماره  کد دسترسی  استان محل جمع آوری  شماره  کد دسترسی  استان محل جمع آوری  شماره  کد دسترسی  استان محل جمع آوری 

 KC 1507 1 اصفهان KC 1797 9 سمنان  KC 2277 17 مرکزی 

 KC 1510 2 اصفهان KC 1854 10 سمنان  KC 2278 18 مرکزی 

 KC 1516 3 اصفهان KC 1864 11 سمنان  KC 2323 19 یزد

 KC 1530 4 اصفهان KC 2167 12 فارس  KC 2324 20 یزد

 KC 1531 5 اصفهان KC 2173 13 فارس  KC 2328 21 یزد

 KC 1534 6 مرکزی  KC 2178 14 فارس  KC 4043 22 یزد

 KC 1794 7 سمنان  KC 2251 15 مرکزی  KC 4049 23 یزد

 KC 1795 8 سمنان  KC 2275 16 مرکزی    

 

 
های گندم به بیماری سفیدک پودری  مورد استفاده در این تحقیق جهت ارزیابی واکنش مقاومت ژنوتیپ( Disease Severityروش امتیازدهی شدت بیماری ) -2جدول 

 در شرایط مزرعه 

 میزان آلودگی سطح برگ پرچم  امتیاز  میزان آلودگی سطح برگ پرچم  امتیاز  میزان آلودگی سطح برگ پرچم  امتیاز 

 درصد  70تا  60 7 درصد  40تا  30 4 درصد  10صفر تا   1

 درصد  80تا  70 8 درصد  50تا  40 5 درصد  20تا  10 2

 درصد  100تا  80 9 درصد  60تا  50 6 درصد  30تا  20 3

 

 

 
 ( بیماری سفیدک پودری گندم در شرایط مزرعه Disease Developmentتوسعه )میزان  ( برای امتیازدهی  Saari and Prescott 1975مقیاس ساری و پرسکات )  -1شکل  

 
 های سفیدک پودری مورد استفاده در این تحقیق فرمول ناپرآزاری/پرآزاری جدایه -3جدول 

 نام پاتوتیپ  فرمول ناپرآزاری/پرآزاری 

Pm12, Mld+Pm2, Pm5a+ MlSi2, Pm1+Pm2+Pm9, Pm2+Pm3d+Mld, Unknown(Shamrock)/ Pm1, Pm2, Pm3a, 

Pm3b, Pm3c, Pm3d, Pm3g, Pm4a, Pm4b, Pm5, Pm5a, Pm6, Pm7, Pm8, Pm17, Pm2+Pm6, Pm2+ Pm 4b+Pm8 
 اردبیل

Pm12, Mld+Pm2, Pm1+Pm2+Pm9, Pm2+Pm3d+Mld, Pm2+ Pm 4b+Pm8, Unknown(Shamrock)/Pm1, Pm2, Pm3a, 

Pm3b, Pm3c, Pm3d , Pm3g, Pm4a, Pm4b, Pm5, Pm5a, Pm6, Pm7, Pm8, Pm17, Pm2+Pm6, Pm5a+ MlSi2 
 گلستان 

Pm3a, Pm4b, Pm12, Mld+Pm2, Pm1+Pm2+Pm9, Pm2+Pm3d+Mld, Pm2+ Pm 4b+Pm8, Unknown(Shamrock)/ Pm1, 

Pm2, Pm3b, Pm3c, Pm3d, Pm3g, Pm4a, Pm5, Pm5a, Pm6, Pm7, Pm8, Pm17, Pm2+Pm6, Pm5a+ MlSi2 
 1مازندران

Pm2, Pm12, Mld+Pm2, Pm2+ Pm 4b+Pm8, Pm2+Pm3d+Mld, Unknown(Shamrock)/Pm1, Pm3a, Pm3b, Pm3c, Pm3d 

, Pm3g, Pm4a, Pm4b, Pm5, Pm5a,  Pm6, Pm7, Pm8, Pm17, Pm5a+ MlSi2, Pm2+Pm6, Pm1+Pm2+Pm9 
 2مازندران
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های گندم به بیماری سفیدک مورد استفاده در این تحقیق جهت ارزیابی واکنش مقاومت ژنوتیپ( Mains and Dietz 1930روش امتیازدهی مینز و دیتز )  -4جدول 

 ای در شرایط گلخانه پودری در مرحله گیاهچه
 توصیف وضعیت بیمارگر و واکنش میزبان  تیپ مقاومت

O های نکروز و کلروز بیمارگر: عدم رشد میسلیوم و بدون اسپورزایی، میزبان: گاهی دارای  لکه 

 های نکروز و کلروز بیمارگر: رشد میسلیوم بسیار اندک و فاقد اسپورزایی، میزبان: گاهی دارای لکه 1

 های نکروز و کلروز اسپورزایی کم، میزبان: گاهی دارای لکه بیمارگر: رشد میسلیوم اندک و 2

 های نکروز و کلروز بیمارگر: رشد میسلیوم متوسط و اسپورزایی به مقدارمتوسط، میزبان: گاهی دارای لکه  3

 های نکروز وکلروز بیمارگر: رشد میسلیوم زیاد و اسپورزایی به مقدار زیاد، میزبان: بدون لکه 4

  3و    2های  نمودار توزیع فراوانی اجزاء مقاومت به بیماری در شکل

طور که مشخص است از لحاظ هر دو صفت ارائه شده است. همان

توسعه بیماری و شدت بیماری، در اکثر امتیازات مربوط به مقیاس  

اند که گویای وجود تنوع  هایی تظاهر پیدا کردهگیری، نمونهاندازه

پلاسم مورد بررسی برای واکنش مقاومت به بیماری سفیدک  در ژرم 

های توصیفی، صفت توسعه بیماری باشد. از لحاظ آمارهپودری می

میانه و نمای یکسانی برخوردار   در هر سه سال مورد آزمایش از 

بود، ولی هر دو آماره میانه و نما برای صفت شدت بیماری، از سال  

سال دوم بوده است  اول به دوم کاهش یافته و در سال سوم مشابه  

(. شاخص شانون برای صفت توسعه بیماری در سال سوم 5)جدول  

آزمایش، بیشتر از سال اول و دوم بوده است و مقدار این شاخص 

برای صفت   ولی  است.  برابر  تقریبا  آزمایش  دوم  و  اول  سال  در 

شدت بیماری، شاخص شانون در سال دوم آزمایش بیشترین مقدار 

های اول ترتیب سالن بهرا به خود اختصاص داده است و پس از آ

ها براساس  و سوم آزمایش قرار دارند. تجزیه همبستگی بین سال

مقادیر ضریب آلودگی نشان داد که سال اول و دوم آزمایش ضریب  

سوم  سال  با  همبستگی  به  نسبت  یکدیگر  با  بزرگتری  همبستگی 

 (. 4نشان دادند )شکل 

 

 
 های گندم در شرایط مزرعه ایستگاه عراقی محله استان گلستانتوزیع فراوانی صفت توسعه بیماری در ارزیابی ژنوتیپ -2شکل 

 

 
 های گندم در شرایط مزرعه ایستگاه عراقی محله استان گلستانتوزیع فراوانی صفت شدت بیماری در ارزیابی ژنوتیپ -3شکل 

  نتایج و بحث 
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 ایستگاه عراقی محله در استان گلستان  های گندم در ارزیابی مزرعههای توصیفی برای اجزاء مقاومت به بیماری سفیدک پودری در ژنوتیپمقادیر آماره -5جدول 

 

واریانس همگنی  بررسی  برای  بارتلت  آزمون  خطای  نتایج  های 

دار بین واریانس دهنده عدم وجود اختلاف معنیها، نشانآزمایش

معنی مرکب،  واریانس  تجزیه  نتایج  بود.  اثرات خطاها  بودن  دار 

ژنوتیپ، محیط )سال( و اثر متقابل ژنوتیپ×سال را نشان داد )نتایج  

دار بودن اثر متقابل ژنوتیپ×سال بیانگر این  ارائه نشده است(. معنی

های مختلف در  است که میزان تغییرات ضریب آلودگی در ژنوتیپ 

تر این  های گوناگون، متفاوت بوده است و لذا برای تجزیه دقیقسال

 (.  6استفاده شد )جدول  AMMIاثر متقابل، از تجزیه واریانس 

 

 
های گندم به بیماری نقشه دمایی همبستگی بین مقاومت ژنوتیپ -4شکل 

های مختلف ارزیابی مزرعه ایستگاه عراقی محله در سفیدک پودری در سال

 استان گلستان 

 
(  IPCA1اثر یک مؤلفه )   نشان داد که  AMMIنتایج تجزیه واریانس  

به معنی مؤلفه دوم  بود و  مؤلفه  دار  گرفته شد.  نظر  در  نویز  عنوان 

IPCA1    (.  6)جدول    درصد از اثرات متقابل را توجیه کرد  89مقدار

ژنوتیپ  تجزیه،  روش  این  یا  در  )مثبت  بالای  مقادیر  دارای  های 

، اثر متقابل بالایی با محیط دارند، در حالی که IPCAمنفی( مؤلفه  

های با مقادیر نزدیک به صفر، دارای اثر متقابل  ها و محیطژنوتیپ 

  0/ 29های مختلف از  پایین هستند. میانگین ضریب آلودگی در سال

تا  1399-1400)در سال   بود.  1397-98)در سال    0/ 38(  متغیر   )

( بالایی باشند، IPCAه )هایی که دارای مقدار مؤلفبطور کلی محیط

ژنوتیپ  بین  در  بیشتری  تفکیک  شدهسبب  اساس  ها  براین  اند. 

- 1400های مورد مطالعه در سال  توان نتیجه گرفت که ژنوتیپ می

مقدار    1399 به  -IPCA1  ،68 /0)با  نسبت  بیشتری  تمایز  از    )

مقدار    1397-98های  سال و  IPCA1    ،38 /0)با  )با    99-1398( 

اند و به همین دلیل در نمودار ( برخوردار بودهIPCA1  ،32 /0مقدار  

  1397-98های  نسبت به سال  1399-1400( سال  5دوطرفه )شکل  

از خط افقی گذرنده از مقدار صفر    1398-99و    IPCA1دورتر  

گرفته ژنوتیپ   قرار  ، KC1510  ،KC1797  ،KC1507های  است. 

KC2173    وKC1516    آلودگی ضریب  میانگین  کمترین  دارای 

ترین های مختلف( بودند که به عنوان مقاومطور متوسط در سال)به

شود این  باشند. همانطور که مشاهده میها قابل شناسایی میژنوتیپ 

(. 5اند )شکل  ها در منتهی الیه سمت چپ نمودار واقع شدهژنوتیپ 

به همراه رقم بولانی    KC2275و    KC2324  ،KC2167های  ژنوتیپ 

های  دارای بیشترین میانگین ضریب آلودگی )به طور متوسط در سال

ها قابل شناسایی  ترین ژنوتیپ مختلف( بودند. که به عنوان حساس

   IPCAها از خط افقی گذرنده از مقدار صفر  هستند. فاصله ژنوتیپ 

دهد به  های مختلف را نشان میها در محیطمیزان ثبات واکنش آن

خط افقی بیشتر باشد، ها از این  طوری که هر چه فاصله ژنوتیپ 

های مختلف را دارد. براین  ها در محیطنشان از تفاوت واکنش آن

ژنوتیپ  بیشترین    KC2277و    KC1794  ،KC4049های  اساس  با 

  KC2167و    KC1530  ،KC1531های  فاصله از سمت بالا و ژنوتیپ 

با بیشترین فاصله از سمت پایین نسبت به خط افقی    KC2324و  

ها از  ، به عنوان ناپایدارترین ژنوتیپ IPCA1گذرنده از مقدار صفر  

 باشند.های مختلف قابل شناسایی میلحاظ ضریب آلودگی در سال

ها مقاوم با پایداری واکنش براساس کمترین  از سوی دیگر ژنوتیپ 

مقدار بر روی محور افقی )مربوط به میانگین ضریب آلودگی( و در  

 شاخص شانون  نما میانه صفت مقاومت  سال زراعی 

1397-98 
 65/0 5 5 توسعه بیماری 

 67/1 8 6 شدت بیماری 

1398-99 
 66/0 5 5 توسعه بیماری 

 78/1 4 4 شدت بیماری 

1399-1400 
 02/1 5 5 توسعه بیماری 

 45/1 4 4 شدت بیماری 
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صفر  مقدار  از  گذرنده  افقی  خط  از  فاصله  کمترین  حال  عین 

IPCA1الیه سمت چپ و  باشند و لذا در منتهی، قابل شناسایی می

گیرند. ، قرار میIPCA1در نزدیکی خط افقی گذرنده از مقدار صفر  

ژنوتیپ  ترتیب  را    KC1507و    KC1510  ،KC1516های  بدین 

ها با بیشترین پایداری واکنش  ترین ژنوتیپ عنوان مقاومتوان بهمی

 مقاومت در شرایط مزرعه شناسایی نمود.

ها در شرایط  ها نسبت به پاتوتیپ در بررسی واکنش مقاومت ژنوتیپ 

عبارت دیگر  گلخانه، بطور کلی هفت الگوی متفاوت مشاهده شد. به

های مورد بررسی در قالب این هفت الگو، قابل دسته بندی  ژنوتیپ 

برای واکنش    Sبرای واکنش مقاومت و    Rباشند. با در نظر گرفتن  می

گلستان،   اردبیل،  پاتوتیپ  چهار  برای  الگوها  این  حساسیت، 

  RRRRترتیب از چپ به راست عبارت از  به   2و مازندران  1مازندران

  SRSS)یک ژنوتیپ(،    RRSR)دو ژنوتیپ(،    RRRS)سه ژنوتیپ(،  

ژنوتیپ(،   ژنوتیپ(،    SSRR)سه  و    SSRS)یک  ژنوتیپ(  )چهار 

SSSS   (. 7)نه ژنوتیپ( بودند )جدول 

پاتوتیپ  ناپرآزاری/پرآزاری  فرمول  به  توجه  وجود  با  احتمال  ها، 

ژنوتی ژن در  مقاومت  براین  پ های  گرفت.  قرار  بررسی  مورد  ها 

 KCو  KC 1531  ،KC 2173های  اساس مشاهده شد که ژنوتیپ 

پاتوتیپ   2251 تمام  برابر  ساختند در  ظاهر  مقاومت  واکنش  ها 

 (.7)جدول 

 
 های گندم در واکنش به بیماری سفیدک پودری در شرایط مزرعه ایستگاه عراقی محله استان گلستان برای ضریب آلودگی ژنوتیپ AMMIتجزیه  -6جدول 

 
های گندم در واکنش به بیماری سفیدک پودری در ( و مؤلفه اصلی اول برهمکنش ژنوتیپ×سال برای ژنوتیپCIنمودار دو طرفه میانگین ضریب آلودگی ) -5شکل 

 ایستگاه عراقی محله استان گلستان  شرایط مزرعه

  

 منبع تغییر  درجه آزادی  میانگین مربعات  F درصد واریانس توجیه شده 

 آزمایش  71 091/0 15/ 94** 

 ژنوتیپ  23 195/0 34/ 36** 

 محیط  2 161/0 8/ 02** 

 سال/بلوک  6 020/0 3/ 54** 

 ژنوتیپ×محیط 46 035/0 6/ 18** 

89/0 **54 /10 060/0 24 IPCA 1 

 باقیمانده  22 008/0 43/1 

 اشتباه  138 006/0 - 

 کل 215 034/0 - 
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ژن حضور  آنبنابراین  برای  پاتوتیپ  چهار  هر  که  دارای هایی  ها 

های مذکور محتمل است. این  فاکتور ناپرآزاری هستند، در ژنوتیپ 

از  ژن عبارت  و    Pm12،Unknown (Shamrock)  ،Mld+Pm2ها 

Pm2+Pm3d+Mld  ژنی  می ترکیب  مورد  در  باشند. 

Pm1+Pm2+Pm9    و گلستان  اردبیل،  پاتوتیپ  سه  گرچه 

، برای آن دارای فاکتور ناپرآزاری هستند، ولی برای این  1مازندران

فاکتور پرآزاری وجود دارد و    2ترکیب ژنی در پاتوتیپ مازندران 

  KC 1531  ،KC 2173های  لذا حضور این ترکیب ژنی در ژنوتیپ 

باشد، مگر اینکه همراه با ژنی دیگر باشند  محتمل نمی  KC 2251و  

طور  هبرای آن فاقد فاکتور پرآزاری است. ب  2که پاتوتیپ مازندران

ژنی   ترکیب  برای  پاتوتیپ   Pm2+ Pm 4b+Pm8مشابه  های  در 

مازندران مازندران  1گلستان،  داشت،    2و  وجود  ناپرآزاری  فاکتور 

دلیل حضور فاکتور پرآزاری در پاتوتیپ اردبیل، وجود این  هولی ب

های  ژن در سه ژنوتیپ مذکور غیرمحتمل است، مگر اینکه ژنوتیپ 

   مذکور حامل ژن مقاومت دیگری باشند.

های اردبیل،  در برابر پاتوتیپ   KC 1864و    KC 1530دو ژنوتیپ  

مازندران و  پاتوتیپ  1گلستان  برابر  در  و  مقاومت  واکنش   ،

، واکنش حساسیت ظاهر ساختند. تنها ژنی که فقط سه  2مازندران

هستند،   مشترک  آن  برای  ناپرآزاری  فاکتور  در  مذکور  پاتوتیپ 

است که در بالا نیز مورد اشاره قرار    Pm1+Pm2+Pm9ترکیب ژنی  

  KC 1530های  گرفت. بنابراین وجود این ترکیب ژنی در ژنوتیپ 

می   KC 1864و   ژنوتیپ  محتمل  برابر   KC 1507باشد.  در 

، مقاوم و در برابر پاتوتیپ 2های اردبیل، گلستان و مازندرانپاتوتیپ 

، حساس بود. با توجه به اینکه فاکتور پرآزاری که فقط  1مازندران

و   گلستان  اردبیل،  پاتوتیپ  سه  در  2مازندرانبین  )و  مشترک   ،

، غایب( باشد وجود ندارد، لذا مقاومت در این  1پاتوتیپ مازندران

ژنوتیپ احتمالا ناشی از ژن مقاومت جدید )یا ژن مقاومتی به غیر  

تحقیق(  ژن این  در  استفاده  مورد  افتراقی  ارقام  در  موجود  های 

فقط در    KC 4049و    KC 1516  ،KC 4043باشد. سه ژنوتیپ  می

برابر   در  ولی  دادند  نشان  مقاومت  واکنش  گلستان،  پاتوتیپ  برابر 

ها، حساس بودند. در این حالت نیز با توجه به اینکه  سایر پاتوتیپ 

فاکتور ناپرآزاری منحصر به فرد در پاتوتیپ گلستان وجود ندارد 

)یعنی فاکتور ناپرآزاری که فقط در پاتوتیپ گلستان وجود داشته  

ها غایب باشد(، احتمال دارد مقاومت آن یپ باشد و در سایر پاتوت

های موجود در ارقام ناشی از ژنی جدید )یا ژن مقاومتی به غیر ژن

در    KC 2275افتراقی مورد استفاده در این تحقیق( باشد. ژنوتیپ  

پاتوتیپ  مازندرانبرابر  مازندران  1های  برابر 2و  در  و  مقاوم   ،

 های دیگر حساس بود.  پاتوتیپ 

 
 های سفیدک پودری گندم در گلخانه های گندم نان مورد بررسی در برابر پاتوتیپای ژنوتیپواکنش گیاهچه -7جدول 

 الگوی مقاومت
 نام پاتوتیپ 

 کد دسترسی 
 اردبیل گلستان  1مازندران 2مازندران

RRSR 1 4 1 0 KC 1507 

SSRS 4 2 3 4 KC 1510 

SRSS 4 3 2 3 KC 1516 

RRRS 4 1 2 2 KC 1530 

RRRR 1 2 2 1 KC 1531 

SSSS 3 3 4 4 KC 1534 

SSSS 3 4 4 3 KC 1794 

SSSS 4 4 4 4 KC 1795 

SSRS 3 1 3 4 KC 1797 

SSSS 3 3 4 3 KC 1854 

RRRS 3 0 0 2 KC 1864 

SSRS 4 2 3 4 KC 2167 

RRRR 1 2 1 2 KC 2173 

SSSS 3 3 4 4 KC 2178 

RRRR 0 0 0 0 KC 2251 

SSRR 0 1 3 4 KC 2275 

SSSS 3 4 3 4 KC 2277 

SSSS 3 3 3 3 KC 2278 
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 - 7ادامه جدول  

SSRS 4 1 3 4 KC 2323 

SSSS 4 3 4 4 KC 2324 

SSSS 4 3 3 3 KC 2328 

SRSS 4 3 2 4 KC 4043 

SRSS 3 3 0 4 KC 4049 

 

ناپرآزاری   فاکتورهای  وجود  عدم  به  توجه  با  نیز  حالت  این  در 

مشترک )صرفا( در این دو پاتوتیپ، احتمالا مقاومت در این ژنوتیپ  

های موجود  از ژن مقاومت جدید )یا ژن مقاومتی به غیر ژنناشی  

ژنوتیپ  باشد.  تحقیق(  این  در  استفاده  مورد  افتراقی  ارقام  های  در 

KC 1510  ،KC 1797  ،KC 2167    وKC 2323   برابر در  فقط 

مازندران سه    1پاتوتیپ  برابر  در  و  دادند  نشان  مقاومت  واکنش 

پاتوتیپ دیگر حساس بودند. با توجه به وجود دو فاکتور ناپرآزاری  

ژن بهPm4bو    Pm3aهای  برای  پاتوتیپ  ،  در  انحصاری  طور 

ژنوتیپ 1مازندران در  هردو(  )یا  ژن  دو  این  از  یکی  های  ، وجود 

 KC 1534  ،KC 1794  ،KCهای  باشد. ژنوتیپ مذکور محتمل می

1795  ،KC 1854  ،KC 2178  ،KC 2277  ،KC 2278  ،KC 2324  

ها حساس بودند. در این حالت  در برابر تمام پاتوتیپ   KC 2328و

احتمال می ژنوتیپ دو  این  اینکه  بهتوان متصور شد. یکی  طور  ها 

ای( هستند. احتمال دیگر این است  کلی فاقد ژن مقاومت )گیاهچه

ها( دارای ژن مقاومتی  ها )و یا حداقل برخی از آنکه این ژنوتیپ 

فاکتور   آن دارای  پاتوتیپ مورد بررسی برای  هستند که هر چهار 

به  توجه  با  اینصورت  در  هستند.  پرآزاری   پرآزاری  فاکتورهای 

، Pm1  ،Pm3b  ،Pm3cهای  مشترک بین چهار پاتوتیپ، حضور ژن

Pm3d  ،Pm3g  ،Pm4a  ،Pm5  ،Pm5a  ،Pm6  ،Pm8  ،Pm17    و

Pm2+Pm6 ها، احتمال داد.  توان در این ژنوتیپ را می 

ای، ابتدا واکنش  ای و گلخانهمنظور مقایسه نتایج ارزیابی مزرعهبه

دهیم. در این  ها در برابر پاتوتیپ گلستان را مد نظر قرار میژنوتیپ 

مرحله   در  گلخانه  در  ژنوتیپ  نه  تعداد  که  شد  مشاهده  راستا، 

ای نسبت به پاتوتیپ گلستان واکنش مقاومت نشان دادند. گیاهچه

 KC 1507  ،KC 1516  ،KC 1530  ،KCها عبارت از  این ژنوتیپ 

1531  ،KC 1864  ،KC 2173  ،KC 2251  ،KC 4043    وKC 4049  

در    KC 2173و    KC 1507  ،KC 1516ها،  بودند. از بین این ژنوتیپ 

مزرعه بهارزیابی  نیز  نمونهای  پایدار شناسایی  عنوان  و  مقاوم  های 

نیمه مقاوم  -نیز در مزرعه در طیف مقاوم  KC 1531شدند. تظاهر  

بود، ولی از پایداری برخوردار نبود و در حقیقت این ژنوتیپ جزو  

 KC 1864های مورد بررسی قرار داشت. ژنوتیپ  ناپایدارترین نمونه

نیمه حساس قرار داشت  -ای در طیف حدواسطارزیابی مزرعه در

 KC 1530  ،KCهای  و از پایداری متوسطی برخوردار بود. ژنوتیپ 

2251  ،KC 4043    وKC 4049  مزرعه ارزیابی  در  دارای  نیز  ای 

حساس نیمه  طیف  د- واکنش  سوی  از  بودند.  یگر  حساس 

صورت  های، بدر ارزیابی مزرعه  KC 1534و    KC 1510های  ژنوتیپ 

های مقاوم به پاتوتیپ  مقاوم و پایدار ظاهر شدند که در زمره ژنوتیپ 

ای نسبت به  در آزمایش گلخانه  KC 1534گلستان نبودند. ژنوتیپ  

ها حساس بود و لذا احتمال مقاومت از نوع گیاه بالغ تمام پاتوتیپ 

(APR  ژنوتیپ دارد.  آن وجود  در   )KC 1510    برابر در  فقط  نیز 

واکنش مقاومت نشان داد و در برابر سه پاتوتیپ   1پاتوتیپ مازندران

مقاومت  از  ترکیبی  حضور  احتمال  لذا  بود،  حساس  های  دیگر 

)گیاهچه )SRای  بالغ  گیاه  و   )APR  ژنوتیپ دارد.  آن وجود  در   )

KC 1797  ر مزرعه در مرحله  الگوی مشابهی نشان داد بطوری که د

در مرحله   بود و  متوسط  پایداری  با  مقاوم  تظاهر  دارای  بالغ  گیاه 

، مقاوم و در برابر  1گیاهچه در گلخانه، نسبت به پاتوتیپ مازندران

پاتوتیپ  احتمال حضور سایر  لذا  بود.  آزمایش حساس  های مورد 

( در این  APR( و گیاه بالغ )SRای )های گیاهچهترکیبی از مقاومت 

 ژنوتیپ نیز وجود دارد.  

نتایح تحقیق حاضر منجر به شناسایی انواع منابع مقاومت از جمله  

های ارزیابی(، مقاومت  مقاومت پایدار )مقاومت مؤثر در تمام سال

) گیاهچه کاملSRای  گیاه  مقاومت  نژاد و  APR) ( و  به  وابسته   ،)

نشان  نیز  شده  انجام  مطالعات  سایر  نتایج  شد.  نژاد  به  غیروابسته 

دهد که ذخایر ژنتیکی دارای ظرفیت شناسایی منابع مقاومت به  می

می آنسفیدک  فراوانی  که  هرچند  مجموعهباشند،  در  های  ها 

  45در یک مطالعه اخیر،   پلاسم، متفاوت بوده است.گوناگون ژرم

غربالگری شده در هند در برابر    ژنوتیپ گندم نان  15944درصد از  

در منطقه  (.  Vikas et al. 2020)جدایه سفیدک پودری مقاوم بودند
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در   تنها  کل  از    مورددرصد )شش    6غرب سیبری،  از   (97تعداد 

جدایه با  که  پودریارقامی  سفیدک  شدند،    های  غربالگری  منطقه 

 هایژن  فراوانی پاییندهنده  مشاهده شد که نشان مقاومت گیاه بالغ

است ؤ م  مقاومت  دارای پودری  سفیدک  برابر  در   Leonova) ثر 

(  1297 مورد از تعداد کل 59درصد ) 5علاوه بر این، تنها  (.  2019

محلی در ایالات متحده در برابر سفیدک پودری مقاومت    ارقاماز  

گلوگاه ارقام جا که  در مجموع، از آن (.Li et al. 2016) نشان دادند

است  ژنتیکی  تنوع  پایین  مدرن، سطوح  طور    نژادگرانبه  ،برتر  به 

استفاده  درحقیقت  اند.بودهمداوم به دنبال منابع جدید تنوع ژنتیکی 

های  در اکوسیستم  لاین یا رقم محدود  مکرر و کشت تکراری چندی

کشاورزی گسترده منجر به فرسایش تنوع ژنتیکی شده و در نتیجه  

(.  Bapela et al. 2023)  ارقام گندم را محدود کرده است پایه ژنتیکی  

نشاء آن کروموزوم  م  توان نام برد کهرا می  Pm8عنوان مثال، ژن  به

1RS  در ژن  این  است.  دهه    1970دهه    چاودار  اواسط   1980و 

این طور گسترده مورد استفاده قرار گرفت به بر  ، ولی تکیه شدید 

که منبع مقاومت سبب شد که مقاومت آن به تدریج از دست برود  

د  گیر گسترده سفیدک پودری شدر نهایت منجر به یک بیماری همه

(Aravindh R et al. 2020  بنابراین )  منبع  استفاده طولانی مدت از

گیری سفیدک پودری تواند منجر به بازگشت همهمی  مقاومت یگانه

شناسایی منابع مقاومت در منابع ژنتیکی  (.  Chen et al. 2024)   شود

محلی    ارقامباشد.  از لحاظ گسترش پایه ژنتیکی دارای اهمیت می

اقلیمی محلی سازگار می با شرایط  تنوع  گندم  از  شوند و مخزنی 

آلل  و  تنشژنتیکی  مسئول  برتر  در  های  زنده  یا  زنده  غیر  های 

تشکیل محیط را  نامطلوب  )دهنمی  های   ,Xiao et al. 2013د 

Dwivedi et al. 2016, Li et al. 2019  لذا شناسایی منابع مقاومت .)

های اصلاحی مورد توجه  در ارقام محلی جهت استفاده در برنامه

میبه آللژنباشد.  نژادگران  و  متعددی  ها  به    برایهای  مقاومت 

اند، شده  شناساییها  محلی یا مشتقات آن  ارقامسفیدک پودری در  

 .Pm2c  (Xu et al. 2015  ،)Pm3b  (Yahiaoui et al  از جملهکه  

2004  ،)Pm5d  (Hsam et al. 2001  ،)Pm5e  (Xie et al. 2020 ،)

Pm24  (Lu et al. 2020a, b  ،)Pm47  (Xiao et al. 2013  ،)Pm59 

(Tan et al. 2018  ،)Pm61  (Sun et al. 2018  و )Pm63  (Tan et 

al. 2019توان نام برد.( را می 

 KCهای مورد مطالعه از جملهدر این مطالعه در تعدادی از ژنوتیپ 

1507  ،KC 1516  ،KC 2275  ،KC 4043    وKC 4049 حضور ،

های موجود در ارقام های ناشناخته و جدید )یا ژنی به غیر از ژنژن

در تحقیق حاضر شواهدی  افتراقی مورد استفاده( احتمال داده شد.  

های مختلف وجود  زایی در جمعیت پاتوژن در سال از تغییر بیماری

های میانه و نما برای جزء مقاومت شدت بیماری در سال  دارد. آماره

تغییر کرده است. شاخص شانون   دوم و سوم نسبت به سال اول 

برای جزء مقاومت توسعه بیماری در سال سوم نسبت به سال اول  

های  تر شده است. همچنین ضریب هبستگی سالو دوم بسیار بزرگ

این دو سال نسبت به سال سوم  اول دوم آزمایش بالا بوده، ولی 

داشتند. پایینی  همبستگی  ضریب  بر   آزمایش،  علاوه  شواهد  این 

ژنوتیپ آماره واکنش  در طیف  توصیفی  نیز  های  آن  تغییرات  و  ها 

ژنوتیپ   است.  در    KC 1530مشهود  مقاوم  نیمه  واکنش  علیرغم 

و  سال داد  نشان  واکنش  تغییر  سوم  سال  در  دوم،  و  اول  های 

،  KC 1794  ،KC 2223های  صورت حساس ظاهر شد و ژنوتیپ هب

KC 2278  ،KC 4049 نیمه حساس ، علی در طیف  - رغم واکنش 

صورت مقاوم ظاهر  ههای اول و دوم، در سال سوم بساس در سالح

این شواهد احتمال تغییر در جمعیت پاتوژن و تغییر فراوانی  شدند.  

دهد. این امر  نژادهای فیزیولوژیک موجود در جمعیت را نشان می

پدیده رایجی بوده و دلیل آن این است که پاتوژن سفیدک پودری  

دلیل  باشد و در حقیقت بهزایی میدارای توان تغییر سریع بیماری

زایی و ظهور  تغییرات سریع بیماری  ،نژادهای فیزیولوژیکی متعدد

ژنسویه این  از  بسیاری  مقاومت  های جدید،  بیماری  های  این  به 

  جدایه   346از  (.  Chen et al. 2024)  اندکارایی خود را از دست داده

دست آمده از شش کشور، همه کشورها بالاترین  به سفیدک پودری

نشان  Pm17 و   Pm6  ،Pm8ی  هازایی را برای ژنفرکانس بیماری

زایی بالا بر روی سایر  د، علاوه بر اینکه در هر کشور نیز بیماریدادن

 MIUM15 و   Pm1a  ،Pm35د که شامل  شهای مقاومت مشاهده  ژن

 MIUM15 و   Pm4b و   Pm1a  ،Pm4a،  های مصریبرای جدایه

ترک برای جدایه  Pm35 و   Pm2  ،Pm4a  ،Pm4b  ،Pm25یه،  های 

جدایه روسیه/قزاقستانبرای  ،  Pm2  ،Pm3a  ،Pm3b  ،Pm4a،  های 

Pm25  ،Pm34  ،Pm35   و NCA6 های ایالات متحدهبرای جدایه  ،

Pm1a  ،Pm2  ،Pm3a  ،Pm3b  ،Pm4a  ،Pm4b  ،Pm34   و NCA6 

برای  MIUM15 و   Pm1a  ،Pm3b  ،Pm35ل،  های برزیبرای جدایه
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نهایجدایه در  و  استرالیا  برای  Pm35 و   Pm3b  ،Pm34ت  های 

جنوبیجدایه آفریقای  پودری  سفیدک   .Kloppe et al)بود    های 

بنابراین، شناسایی یا توسعه منابع مقاومت جدید در برابر .  (2022

زا برای کنترل مداوم عامل بیماری ضروری  نژادهای جدید بیماری

 .است 

پلاسم گندم نان بومی را مجموع نتایج تحقیق ظرفیت مناسب ژرم

برای شناسایی منابع ژنتیکی مقاومت به سفیدک پودری نشان داد.  

ترین ژنوتیپ با پایداری در مزرعه  عنوان مقاومبه  KC2173ژنوتیپ  

پاتوتیپ  تمام  برابر  در  مقاومت  مرحله  و  در  بررسی  مورد  های 

ژنوتیپ گیاهچه شد.  شناسایی  گلخانه  در  ، KC1510های  ای 

KC1534    وKC1797    .شدند ظاهر  بالغ  گیاه  مقاومت  پیشنهاد با 

برنامهمی در  منابع  این  بهرهشود  مورد  اصلاحی  قرار  های  برداری 

 گیرد. 
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