
 ايران پزشكي دانش گياهمجله
)217-226(2،1390 شماره،42دوره

 E-mail: r.darsouei@gmail.com 0915-3158714:تلفن ريحانه درسوئي: نويسنده مسئول*

باكبار DNAمقايسه  در جهت تشخيصكلاسيكروش دينگ
 پنج گونه شته درختان ميوه در مشهد

3و مهدي مدرس اول2، جواد كريمي*1ريحانه درسوئي

و استاد دانشكده كشاورزي دانشگاه فردوسي مشهد سابق، دانشجوي1،2،3  كارشناسي ارشد، استاديار

)14/10/90: تاريخ تصويب-4/2/90: تاريخ دريافت(

 يدهكچ

تشاورزي هستند، اماك از آفات مهمها شته هاي اهش ويژگيكبه سمت آنهاامليكگرايش

و ميزبان گياهيبهظاهريپذيري صفاتو تغييركسونوميكمفيد تا ،دليل تأثير عوامل محيطي

مشآنهاكشناسايي مرفولوژي ميك را در برخي مواقع دچار آف. نمايدل ات مديريت صحيح اين

د در زمينه توانميي نوين شناساييها روش است، لذا استفاده از آنهامستلزم شناسايي دقيق 

راهك بهكاي در مطالعه. گشا باشد نترل اين آفات ي درختان ميوهها شتهمنظور شناساييه

طي دانه يها روش در شهرستان مشهد انجام گرفت، علاوه بر 1389تا1387يها سالدار،

در اين. نيز استفاده گرديدDNA) دينگكبار(ي گذار شناسه رايج از روشكمورفولوژي

،Allocotaphis quaestionis،Aphis pomi ،Dysaphis affinisيها گونهبررسي 

D. plantaginea وNearctaphis bakeri و گلابي هه گونكي گرديد آور جمع از روي سيب، به

A. quaestionisدكبار.دشوميان گزارش براي اولين بار از ايرDNAه براي ناحيcox1اين 

و روابط تبارشناسي ميانها گونه و ساير آور جمعيها گونه تهيه ي اين خانوادهها گونهي شده

و نتايج داده هاي مول. بررسي گرديد باكبراساس اين شناسه، شناسايي ظاهري تأييد شد ولي

و انطباكلاسيكو گروه بنديكمشخصات مرفولوژي ي مورد مطالعه بر اساسها گونهق داشت

و قبيله تف خط. شدندكيكجنس به عنوان ابزاري براي)دك بارDNA(ي گذار شناسهاستفاده از

و نتايج اين مطالعه مؤيد اين استها شتهشناسايي  هك براي اولين بار در ايران انجام گرفت

رهد در مطالعتوان ميcox1توالي و بررسي .روداركبهها شتهوابط تبارشناسي تعيين هويت

 NJ، روش DNAي گذار شناسه، خطcox1 شته،:ليديك هاي واژه

 مقدمه
 گروهي از حشرات با حدود پنج هزار گونهها شته

ميهه از شيركهستند اين حشرات. نمايند گياهي تغذيه
ش يكي مختلف در شناس ريختهايلكبا ديگركنار

صوكنندميزندگي  بو به باكرت و در تناوب آن رزايي
تتوليدمثل ميك جنسي  & Minks)گردند ثير

Harrewing, 1987) .اين آفات علاوه بر خسارت 
زاي گياهي مستقيم، ناقل بسياري از عوامل بيماري

و به خاطر) Blackman & Eastop, 2000(هستند 
ب و دركسهولت در جابجايي رزايي به عنوان آفاتي مهاجم

 براي.(Messing et al., 2007)ندشوميته جهان شناخ
حفاظت از گياهان در ابتدا بايستي آفت مورد نظر

 زيرا اطمينان از شناسايي صحيح گونه،شناخته شود
 Miller)براي مديريت انبوهي آفت، امري ضروري است

& Foottit, 2009) .بندي متعدد ليدهاي طبقهكنون،كتا
ويها شتهبراي تشخيص  شناسي هاي ريختژگي برمبناي
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 جثه بودن اين آفات،كوچكارايه گرديده است، اما
ت هاي مفيد اهش ويژگيكاملي به سمتكگرايش

هواسطبهآنهاظاهري تغييرپذيري صفات،كسونوميكتا
و ايجاد چندش و ميزبان گياهي لي،كتأثير عوامل محيطي

د دشوار سازد،توانميراها گونهنه تنها شناسايي اين 
 را نيز در سطوح مختلف آنهاه بررسي روابطكلب

مشكتا ميكسونومي دچار .(Foottit, 1997) نمايدل
دركمش هكي شناسايي سنتي حشراتها روشلات موجود

ي هستند، محققان را شناس ريختمبتني بر خصوصيات
به ولي را در اين زمينهكي مولها روشبرآن داشت تا

 بيشترين DNAيابي توالي،ها روشدر ميان اين. ارگيرندك
,.Lee et al)د باشمياربرد را داراك 2011; Kim et al., 

راكابزارهاي شناسايي مول. (2010 ولي، اطلاعاتي ارزشمند
 در اختيار Aphididaeهي خانوادبند ردهلاتكبراي حل مش

فنون مبتني . (Foottit, 1997)پژوهشگران قرار داده است
و مطالعدر،DNAيابي بر توالي  روابطه شناسايي

در اين. اندتبارشناسي حشرات مورد استفاده قرارگرفته
و نيز  ندريكي ميتوهاژنمطالعات از نواحي ريبوزومي

تاكندريكي ميتوهاژن. استفاده شده است دركه نون
اند شامل مورد استفاده قرار گرفتهها شتهمطالعات 

cox1،COII،Cytochrome b ،12S 16وSيهاژنو
 Stern)هستند LWOو αEF-1 ،ITSاي نيز شامل هسته

et al., 1997; Moran et al., 1999; Normark, 2000;.
vonDohlen & Moran, 2000; Inbar et al., 2004;.
Baumann & Baumann, 2005; von Dohlen et al.,.

2002, 2006; Ortiz-Rivas et al., 2004) . استفاده از
بهك، آغازگر رويcox1توالي ژن   DNAردي موسوم

درهك (Hebert et al., 2003)د باشميدينگكبار
از گروههي اخير در مطالعها سال هاي مختلف حشرات

 Lee et al., 2011; Foottit) اهميت يافته استها شتهجمله 

& Maw, 2009) .ارايي اين نشانگر در تعيين هويتك
 & Lobl) بالپوشان مانند سختي مختلف حشراتها گونه

Leschen, 2005) دوبالان ،(Scheffer et al., 2006) 
 Smith)غشاييان، بال(Foottit et al., 2008)ناجوربالان

et al., 2008)دارانكو بالپول(Hajibabaei et al., 2006) 
دركمزيت اين شيوه. به اثبات رسيده است ارآيي آن

امهك به هم استكي نزديها گونههمطالع راك اين ان
،ها گونهآورد تا بتوان از آن در شناسايي فراهم مي

ي مخفي، بررسي روابطها گونهمشخص نمودن
ش و شناخت ي مختلفكهاي مرفولوژيلكتبارشناسي

ي  ,Foottit & Maw) گونه استفاده نمودكموجود در

2009).
 گونه شته در جهان معرفي 4700نون حدودكتا

درك (Remaudier & Ramaudier, 1997)شده است ه
متر از ده درصد از اين تعداد،كحال حاضر فقط براي

 Lee et al., 2011 .(Foottit et( وجود دارد DNAدكبار

al.)2008(،براي بيش از سيصد گونه شته اقدام به تهيه
راها گونهولي اينكه شناخت مولك نمودند DNAدكبار
امبه ي شناساييها روش.ان پذير ساخته استكراحتي

مشها شتهسنتي در مورد لاتي همراهك در برخي مواقع با
د روشي مناسب براي شناساييتوانميدكبار DNA. است
 ,.Cocuzza et al) در مراحل قبل از بلوغ باشدها شته

2008).
اولين مطالعه براي پي بردن به روابط تبارشناسي

اها شته به براي سطوح بالاتر از قبيله، با يها دادهستناد
ازكمول و با استفاده ندري انجامكي ميتوهاژنولي

ه فاقد ساختار تبارشناسي مناسب براي سطوحكپذيرفت 
 ;von Dohlen & Moran, 2000)بالاتر از قبيله بود

Martínez-Torres et al., 2001) . همين امر سبب شد
 �long-wave length opsin (LWO)ايه از ژن هستهك

اطلاعات. اي تعيين روابط اين خانواده استفاده شودبر
هي خانوادها گونه روابط LWOمفيد به دست آمده از ژن 

Aphididae ژن.ردك را به خوبي روشن  با LWOتلفيق
 Lachninaeه زيرخانواد ATP6هي حاصل از ناحيها توالي

 Ortiz-Rivas et)را به عنوان جد اين خانواده معرفي نمود

al., 2004).
اكرو از ژن سيتودر تحقيق پيش  براي1سيدازكروم

ي شده از روي درختان آور جمعيها شتهشناسايي
و حومه استفاده شد و گلابي شهرستان مشهد . سيب، به

 با استفادهها شتههدف از انجام اين مطالعه شناسايي اين
 DNAارايي شيوهكهو مقايسDNAوليكاز نشانگر مول

.دباشميكلاسيكد با روشكبار

هاي گيرنده نور هاي حساس به نور بصري در سلولها رنگدانهاپسين.1
.اي استاي تك نسخهي مرتبط، يك ژن هستهژن كدكننده. بكيه هستندش
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و ها روشمواد
ي نمونه آور جمع

از نمونه1389تا 1388يها سالطي  هايباغ برداري
و و به مناطق مختلف شهرستان مشهد  سيب، گلابي

 لني شته چيدهكهاي حاوي سرشاخه. حومه انجام گرفت
و منطقآور جمعيها شتهو هي شده براساس ميزبان

النمونه و در . درصد نگهداري شدند96لكبرداري جدا
يشناس ريختي موجود در هر جمعيت از نظرها شته

 مقايسه شدند تا اطمينان حاصل شود افراد مورد استفاده
ي . گونه هستندكمتعلق به

 شناسي مطالعات ريخت
باي، ابتدا نمونهشناس ريختمنظور مطالعات به  ها

و با استفاده از  استفاده از پتاس ده درصد شفاف شد
 تعيين هويت. وپي تهيه گرديدكروسكهوير اسلايد مي

و برمبناينمونه  ها با در نظر گرفتن مشخصات ظاهري
 سپس. انجام شد (Blackman & Eastop, 2006)ليدك

شتها گونهبه منظور تأييد شناسايي، ي شدهآور جمعهي
 در گروه جانورشناسي دانشگاهKarina Wieczorekبراي

Silesiaو در نهايت از نمونه لهستان ار  هايسال گرديد
.ولي استفاده گرديدكتأييد شده براي انجام مطالعات مول

 حشرات گروه گياهههاي شناسايي شده در مجموعنمونه
.ندشومي نگهداريي دانشگاه فردوسي مشهدكپزش

 وليكمطالعات مول
 DNAاستخراج

 DNAيت استخراجك از DNAاستخراج منظوربه
 استفاده(Bioneer Inc, Daejeon, Korea)نير ژنومي بايو

ال. شد  اغذك درصد روي96لكابتدا نمونه از داخل
و به مدت پانزده دقيقه به همين  صافي منتقل شد

بهكصورت باقي ماند تا ال .امل حذف شودكطورل آن
ي و ميلي5/1روتيوبكميكسپس داخل  ليتري منتقل

در24 منظور تسهيل در استخراج به مدتبه  ساعت
با.شدنگهداري سلسيوسه درج-20دماي  سپس

ي شك سمپلر آبيكنوكاستفاده از لكه انتهاي آن به
 ليتري درآورده شده بود، خرد ميلي5/1روتيوبكمي

 به منظور هر چه بهتر خرد شدن نمونه، تيوب. گرديد
 ردن سه نوبت داخلكحاوي نمونه در حين خرد

و سپ مينيتروژن مايع منتقل  روليتر بافركس دويست
و بيست مي  روليتر پروتئيناز پتاسيم به تيوبكاستخراج

در. حاوي نمونه اضافه شد  پس از اين مرحله، نمونه
 به مدت چهار ساعت داخلسلسيوسهدماي شصت درج

و سپس ده دقيقه در دماي بن  سلسيوسه درج95ماري
بههبقي.شدنگهداري  مراحل استخراج با توجه

و در نهايتكالعمل دستور  DNAيت انجام گرفت
 تا زمانسلسيوسه درج-20استخراج شده در دماي

.شدنگهدارياستفاده،
 PCRنشكوا

تكآغازگرهايي  cox1هثير بخشي از ناحيكه براي

-'F: LCO1490(5(استفاده شد، شامل آغازگر مستقيم 

GGTC AACAAATCATAAAGATATTGG-3'و
 ):R: HCO2198(وسكآغازگر مع

5'-TAAACTTCAGGGTGACCAAAAAATCA-3'.
)Folmer et al., 1994 (نشكوا.بودندPCR در حجم 

شدكمي25  مواد استفاده شده در اين. رو ليتر انجام
ميكوا 10X ،5/1روليتر بافركنش عبارت بود از سه
ي)mM 20(لريد منيزيومكروليتركمي روليتركميك،

ي آغازگر و آكميكمستقيم معروليتر  10(وسكغازگر

pmol(،5/0روليتركمي(10 mM)  dNTPs ،3/0
ي) 5u/µl(پليمرازكت روليتر آنزيمكمي روليتركميكو

DNA واهبرنام). نانوگرم50( الگو اي نش زنجيرهك دمايي
در به صورتپليمراز  سلسيوسه درج94واسرشت اوليه

ي ساز واسرشت(دنبال آن سي چرخه براي پنج دقيقه، به
54 براي سي ثانيه، اتصال در سلسيوسه درج94 در

در سلسيوسهدرج ه درج72 براي نود ثانيه، گسترش
در) ثانيه براي نودسلسيوس و در نهايت، گسترش نهايي

براي. مدت هشت دقيقه بودبهسلسيوسه درج72
ت مي موردهثير ناحيكاطمينان از ازكنظر چهار روليتر

يPCRمحصول  درصد بارگذاريك روي ژل آگارز
و توسط اتيديوم) تروفورزكال( آميزي برومايد رنگ شد

.گرديد
 يابيتوالي
 مورد نظر، ابتدا محصولهيابي قطعمنظور تواليبه
PCR سازي بايونير يت خالصك توسط(Bioneer, Inc, 

Daejeon, Korea)و در نهايت جهت  خالص شد
شر توالي ماكيابي به  ,Macrogen)ره جنوبيكروژنكت

Inc, Seoul, Korea)ازكتهقطع. ارسال گرديد  ثير شده
و مع  يابيرار، تواليكتبه همراهوسكدو جهت مستقيم
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.شد
ها دادهآناليز
افزاري به دست آمده توسط نرمها تواليروماتوگرامك

Bioedit)Hall, 1999(،(http://www.mbio.ncsu.edu/ 

bioedit/bioedit.html) ص و در ورت نياز ويرايش بررسي
ازها توالي بعد از اطمينان از صحت.شد دوها توالي، ي
معهرشت و  DNA Baser افزار نرموس توسطك مستقيم

(http://www.dnabaser.com) به دست توالي واحدي
 (www.barcodinglife.org)دينگكدر سيستم بار. آمد

 Identifyهبا استفاده ازگزيني به دست آمدهها توالي

specimenدر ارزيابي شد  افزار نرمتوسط نهايتو
Banklt27،ها دادهبراي آناليز. ژن ثبت گرديدك در بان
ژنكباناز Aphidinaeهزيرخانواديها گونهتوالي از

)www.ncbi.nlm.nih.gov (و گون هانتخاب
(Adelgidae) Adelges tsugae نيز به عنوان گروه

 ,von Dohlen & Moran)خارجي در نظر گرفته شد 

ه شماربه همراهي مورد استفاده در آناليزها گونه. (2000
ي . نشان داده شده است1 در جدولكدسترسي هر

 XClustal (Larkin, 2007)افزار نرم توسطهاليتوا
و مقايسه شدند هم   MEGA4افزار نرم سپس از.رديف

)Tamura et al., 2007 (لئوتيدي،كنوهبراي تعيين فاصل
باكنوهمقايس و تعيين روابط تبارشناسي لئوتيدها

 براساس مدل Neighbor joining (NJ) استفاده از روش
ه بهترين مدلك، (K2P)يموراكي لئوتيدكجايگزيني نو

 فاصله كمترينباها گونهبراي آناليز تبارشناسي در سطح
 ). Hebert et al., 2003(است، استفاده شد

ژنها گونه-1جدول  دسترسيههمراه شمارهبcox1ي مورد استفاده در آناليز
 شماره دسترسي نام علمي گونه دسترسيهشمار نام علمي گونه

Aphis craccivora  EU701309 Nearctaphis  sensoriata EU701817 
Aphis fabae EU701330 Dysaphis plantaginea EU701636 
Aphis pomi EU701477 Brachycaudus cardui  EU701531 
Aphis glycines EU701335 Brachycaudus helichrysi  EU701532 
Aphis gossypii  EU701420 Macrosiphum euphorbiae EU701729 
Aphis spiraecola EU701499 Macrosiphum rosae  EU701733 
Aphis varians  EU701508 Myzus ornatus  EU701794 
Nearctaphis crataegifoliae EU701815 Myzus persicae  EU701803 
Nearctaphis kachena  EU701816 Rhopalosiphum maidis  EU701890 
Rhopalosiphum padi  EU701894 Melanaphis bambusae  EU701747 
Schizaphis graminum  EU701899 Sitobion avenae  EU701907 
Schizaphis scirpicola  EU701900 Melanaphis japonica  GU457792 
Sitobion phyllanthi  EU701908 Adelges tsugae  FJ502597 
Melanaphis japonica  GU457792    

 نتايج
يشناس ريخت نتايج مطالعات
هاي صورت گرفته، پنج گونه شته برداريطي نمونه

، گلابي)Malus domestica( از روي درختان سيب
)Prunus communis ( و به)Cydonia oblonga ( از

شدآور جمعشهرستان مشهد  و شناسايي يها گونه.ي
Allocotaphis quaestionis (Börner)،Aphis pomi (de 

Geer) وDysaphis affinis (Mordvilko) از روي 
و A. pomiدرخت سيب،  از روي درخت به

D. plantaginea (Passerini)وNearctaphis bakeri 

(Cowen) ي گرديدندآور جمع از روي درخت گلابي.
ي اولين بار در در اين بررسي برا A. quaestionisهگون

مي.دشوميايران، از مشهد گزارش وپيكروسكاسلايد

شكمذهگون 2در جدول.دباشمي مشخص1لكور در
تفآور جمعيها گونه كيكي شده از هر منطقه به

.مشخص شده است

 Allocotaphis quaestionisهشت-1لكش
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ايآور جمعيها شته فهرست-2جدول و محل نمونهي شده در  بردارين مطالعه
ي نمونه آور جمعمحل شتههگون

Aphis pomi انكگلم شانديز بند گلستان مشهد انكتباد مزرعه نمونه دانشگاه فردوسي
Dysaphis affinis مشهد 
D. plantaginea لاتك  فريمان نيشابور مشهد
N. bakeri لاتك
A. quaestionis  طرقبه بورنيشا فريمان 

 وليكنتايج مول
ت  جفت 658يي به طولها توالي،cox1هثير ناحيكبعد از

.Aيها گونهباز براي pomi،D. plantaginea،
D. affinis ،A. quaestionisوN. bakeri به دست آمد 

،HQ900843هاي ترتيب با شماره دسترسيكه به
JF521490 ،JF521492 ،JF521491 وJF719035 در

 در بين پنج توالي ثبت شده از اين. ژن ثبت گرديدكبان
.Aهناحيه، فقط براي دو گون pomi وD. plantaginea از

و تواليكقبل در بان  ژن اطلاعات ژنومي وجود داشت
. ديگر براي اولين بار به ثبت رسيدندهسه گون

 نتايج حاصل از شناسايي نمونه با استفاده از توالي
cox1دينگ برايكم بار در سيستA. pomi و

D. plantagineaبا به درصد شباهت،96و 100ترتيب
چه. را تأييد نمودكلاسيكشناسايي  ه براي سه گوناگر

 ژن وجود نداشت، اما آناليزك در بانDNAدكديگر، بار
 شناساييهه نتيجكمشابه، نشانگر نتايج مناسب بود چرا

با95 بيانگر شباهت D. affinisتوالي  درصدي اين گونه
D. plantaginea و توالي بودA. quaestionis ترتيب به

به95و98با  يها جنس درصد، شباهت بالايي
Dysaphis وMyzusه از خود نشان داد اما براي گون
N. bakeri دكنتايج متفاوت بود، گرچه سه بارDNA از 

دينگ وجود داشت،كدر سيستم بار Nearctaphisجنس
cox1 شناسايي نمونه با استفاده از تواليه نتيجاما

 نشانMyzus درصدي اين گونه را با جنس94شباهت
32، ازcox1هتر تبارشناسي ناحيبراي بررسي دقيق.داد

شدكتا ه در پنج نمونT:C:A:Gنسبت. سون استفاده
،)3جدول(ي شده در اين مطالعه محاسبه شد آور جمع
 اده شده در آناليز تبارشناسي،هاي استفل نمونهكبراي

بهميانگين اين نسبت :31/10:34/35:11/14ترتيب ها
مي96/39 و و69/24ترتيب بهATو GCانگين درصد
. درصد بود30/75

 براي كلK2Pدست آمده با روش فواصل نوكلئوتيدي به
از گونه و ميانگين آنها81/1تا0ها  درصد متغير بود
 اين فاصله براي. به گرديد درصد محاس093/0

و Aphis،Dysaphis،Allocotaphisيها جنس
Nearctaphisشد به صورت جداگانه نيز تعيين

ي ثبت شدهها توالي با ساير A. pomiهمقايس).4دولج(
 از اين گونه در بانك ژن نشان داد كه هيچ فاصله

.هاي مختلف اين گونه وجود ندارد نوكلئوتيدي بين توالي
 D. plantaginea آناليز مشابه براي Dysaphisجنس در

.Dايران، affinisو .D ايران Plantaginea اناداك
)EU701636 (نتايج نشان داد كه اين فاصله. گرفتانجام 

و D. plantagineaدر دو جمعيت ازكايران انادا بيشتر
 D. affinisو D. plantagineaه در دو گونهاين فاصل

شدآور جمع  بين دو جمعيتهفاصل.دباشميه از ايراني
D. plantaginea ،043/0ه برايك درصد بود، در حالي
D. plantaginea ايران با D. affinis ،037/0درصد 

در. محاسبه شد .Nاين فاصله bakeri با سه گونه 
N. crataegifoliae ،N. kachenaوN. sensoriata به 

به089/0و081/0،077/0ترتيب كهدرصد  دست آمد
.رسدميه كمترين مقداربN. kachena در

،A. pomi فاصله نوكلئوتيدي براي پنج گونه
D. affinis ،D. plantaginea ،N. bakeri و

A. quaestionis اين فاصله. نيز به تنهايي محاسبه شد
.Aهدر گون pomi درصد1/0 با چهار گونه ديگر بيش از 

ا.دباش مي ه در قبيلAphisمر قرارگرفتن جنس دليل اين
Aphidiniكه چهار گونه ديگر در قبيله حالي است در 

Macroshiphoniو فاصله نوكلئوتيدي در آنها  قرار دارند
و يا مساوي با. درصد است1/0كمتر  بررسي روابط

 ها در سطح براي آناليز گونهNJاستفاده از روش
برتبارنماي بازس. زيرخانواده انجام شد  مبناي ازي شده

NJ قبيلهدو هاي گونه خوبيبه Aphidini و
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و درصد-3جدول  آوري شده هاي جمع در شتهATو GC نسبت نوكلئوتيدهاي مختلف
A دسترسيهشمار نام علمي گونه C G T GC% AT% 

Aphis pomi HQ900843 214 69 64 231 45/26 55/73
Nearctaphis bakeri JF719035 218 96 61 230 95/25 05/74
Dysaphis plantaginea JF521490 219 83 62 243 89/23 11/76
D. affinis JF521492 217 82 61 247 56/23 44/76
Allocotaphis quaestionis JF521491 220 84 64 239 38/24 62/75

(درصد( ميزان واگرايي-4جدول ژن) پاييندر(ها تفاوتو تعداد) بالادر) نوه براساس مقايسcox1در لئوتيدها ميانك دوتايي
 Nearctaphisو Aphis ،Dysaphis ،Allocotaphisيها جنس

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 
1 A. pomi  000/0 010/0 014/0 014/0 015/0 016/0 014/0 014/0 015/0 015/0
2 A.pomi-Iran 000/0 010/0 014/0 014/0 015/0 016/0 014/0 014/0 015/0 015/0
3 A. spiraecola 052/0 052/0 014/0 013/0 014/0 014/0 012/0 013/0 015/0 013/0
4 N. crataegifoliae 103/0 103/0 103/0 008/0 008/0 013/0 011/0 011/0 012/0 012/0
5 N. kachena 107/0 107/0 097/0 034/0 009/0 013/0 011/0 010/0 013/0 012/0
6 N. sensoriata 099/0 099/0 094/0 041/0 048/0 014/0 011/0 012/0 015/0 013/0
7 N. bakeri-Iran 117/0 117/0 109/0 081/0 077/0 089/0 012/0 009/0 013/0 013/0
8 D. plantaginea 093/0 093/0 095/0 064/0 064/0 059/0 076/0 009/0 011/0 008/0
9 D. plantaginea-Iran 101/0 101/0 096/0 066/0 062/0 066/0 055/0 043/0 009/0 011/0
10 D. affinis-Iran 126/0 126/0 120/0 086/0 088/0 088/0 087/0 066/0 037/0 011/0
11 A.quaestionis-Iran 112/0 112/0 111/0 082/0 080/0 081/0 085/0 036/0 064/0 061/0

Macrosiphoniي تفك را از ).2لكش( نمودكيكديگر
.Aهدر تبارنماي بازسازي شده، گون pomi با صد 

ههاي گوننار ديگر جمعيتكدرصد بوت استرپ در
A. pomi در%85و با  A. spiraecolaناركبوت استرپ

.D. گرفت قرار affinis وD. plantaginea درصد84 با 
يكبوت استرپ در دكنار يديگر . شاخه قرارگرفتندكر

.Nهگون bakeri نيز بين دو گونه از جنس Myzusقرار 
وركمذه نيز براي گونcox1دك بلاست بارهنتيج. گرفت

. نشان داد Myzusشباهت بالاي اين گونه را به جنس
.Aهگون quaestionis از  نيز بين دو گونه

D. plantagineaقرارگرفت .

 بحث
درها شتهكوچكهبا توجه به جث و دشواري

دك بارDNAهاي ظاهري، از طريق ويژگيآنهاشناسايي
بهتوان مي وكعنوان ابزاريد ارآمد براي بررسي تنوع

چنين اين روش برايهم. استفاده شودها گونهكيكتف
.دباشمي در مراحل نابالغ بسيار مناسبها شته شناسايي

ازي شناسايي سنتي، تشخيص اين گروهها روشدر

ش مشكممآنهال نابالغكحشرات از روي ل باشدكن است
 كندميو اين امر در مديريت اين آفات اختلال ايجاد

(Cocuzza et al., 2008) . ،البته فراتر از شناسايي ساده
DNAحلكد به عنوان راهتوانميدينگك بار اري براي

تاكمش در. مورد استفاده قرارگيردكسونوميكلات
بهها گونه، اين روش توانست Adelgidaeهخانواد خوبي را

ش و بين يشناس ريختهايلكشناسايي كي مختلف
هاي مخفي موجود چنين فرمهم.ندكگونه ارتباط برقرار

از طريق آناليز ) Pemphigus betae( چغندرهدر شت
DNAآشك بار  & Foottit)ار گرديدكدينگ به خوبي

Maw, 2009) .هشناسايي دو گونAphis frangulaeو
A. gossypii هاي ظاهري دليل پنهان بودن ويژگيبه

راكمذهدينگ، دو گونكل بود، اما روش باركمش مفيد ور
ي  ,.Cocuzza et al)ديگر متمايز نمودكبه راحتي از

راكارآيي بالاي باركنتايج اين مطالعه نيز . (2008 دينگ
.ردك تأييد Aphidinaeيها گونهبراي شناسايي 

شدا هكز نتايج اين مطالعه اين طور استنباط
يها گونه ه شباهت ظاهري زياديك جنسكي مربوط به

ي هچنين فاصلهم. شاخه قرارگرفتندكبه هم دارند در
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يها گونهلئوتيدي بينكنو ازك قبيله به مراتبكي متر
 مختلف قرارهه در دوقبيلكيي بودها گونهاين فاصله در 

وAphis pomiهاين دو گونبر علاوه. داشتند
A. spiraecola ه از نظر ظاهري بسيار به هم شبيهك

و اغلب در گذشته با هم اشتباه گرفته مي شدند هستند
)Foottit et al., 2009 ( بر اساس ژنcox1به خوبي از 
و به عنوان گروهكي هاي خواهري در ديگر متمايز شدند
يك حا. ديگر قرارگرفتندكنار هكي از اين استكاين نتايج

ايد به عنوان شيوهتوانميوليكروش شناسايي مول
دركم .ي سنتي مورد استفاده قرارگيردها روشناركمل

بيكالبته اين روش و در مواردي املاً نقص نيست
دركي.دباشميهايي استيكداراي  ي از معايب اين روش

يهمرحل د، در اينشوميد جديد نمايانك بارك ثبت

مذكن سيستم بارزما بهكدينگ قادر نيست توالي  ور را
ي ند پس توالي ناشناختهك جديد معرفيه گونكعنوان

ه بيشترين شباهت را به آن دارد، نسبتكاي را به گونه
اين نقيصه در اين مطالعه به خوبي مشخص. دهدمي

.Aدكه باركگرديد چرا  quaestionis در سيستم
و اينكبار مذدينگ وجود نداشت بهك سيستم توالي ور را

.D براي. نسبت دادMyzusجنس  affinis نيز نتايج 
تاكمذهه از گونكبا توجه به اين. دست آمدمشابه به ور

د، اينكدي به ثبت نرسيده بود، سيستم باركنون بارك
اين نتيجه ثابت. تشخيص داد D. plantginea گونه را

ل اطمينان در سطح جنس نيز قابcox1دكه باركردك
 براي جنس DNAدكبه دليل نبود بار. است

Nearctaphis،بلاسته نتيج )nBlast(توالي اين گونه ،

 Neighbor joining با روش Aphidinaeهي زيرخانوادها گونه درخت تبارشناسي-2لكش
cox1 براساس بخشي از توالي ژن K2Pو مدل
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ابزار به هرچند اين. نسبت دادMyzusرا به جنس
ها جنسوها گونه به هم،كهاي نزديشناسايي نمونه

بهكندميكمك تعيين روابط تبارشناسي، اما قادر
و زيرخانواده(هاي بالاتر سونكتا به ويژه) از قبيل قبيله

در.م باشد، نيستكهاي موجود،ه تعداد نمونهكزماني 
نشانگر با استفاده از Aphididaeي خانوادهها گونهآناليز
cox1هاي خانواده در زيرها شته، حدود پانزده درصد

و  وLachninaeهي دو زيرخانوادها گونهاشتباه قرارگرفته
Chaitophorinaeي  Foottit) گروه جاي گرفتندك نيز در

et al., 2008).يهاژن بالاي حفاظتهدليل درجبه
rDNAهن است اين نشانگرها براي مطالعك مم

 Bulman et)تر باشند مناسبها شته بالاتر هاي سونكتا

al., 2005) . 
يها گونه قادر استcox1ندريكتوالي ژن ميتو

يAphidinaeهزيرخانواد مختلف ندكديگر متمايزك را از
 است ضروري سريع تشخيصهك بنابراين در مواردي

ژن.ردك از اين شيوه با اطمينان استفاده توان مي اما اين
نبه تنه  را در سطوحها گونهد روابط ميان اين توانميايي

در اين موارد افزايش تعداد.ندكبالاتر به وضوح مشخص
و استفاده از نشانگري ديگر سونكتا يهاژنمانند(ها

rDNA ( ژنكدر .د مؤثر واقع شودتوانمينار اين

 سپاسگزاري
و ه علوم گياهدكنان محترم پژوهشكاركاز مسئولين

ديگاهدانش ترك فردوسي مشهد به ويژه جناب آقاي
و خانم مهندس ميرشاهي به خاطر هم دركفارسي اري

د و همچنين  Karinaتركاجراي بخشي از اين تحقيق

Wieczorekدانشگاه در گروه جانورشناسيSilesia 
وها در تأييد هويت نمونهكمكلهستان به خاطر ،

اه فردوسي از معاونت محترم پژوهشي دانشگهمچنين
به مشهد به جهت مساعدت در اجراي طرح پژوهشي

و قدرداني 14407شماره  .گرددميتشكر
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