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A B S T R A C T 

One of the most harmful pests of Zagros forests is the Tortrix viridana (Lep. 

Tortricidae). Genetic diversity of Tortrix viridana host plant populations in the 

oak forests of northwestern Iran and the northern Zagros region was 

investigated using 28s gene sequence. The samples were collected from the 

forest areas of west Azarbaijan, Lorestan, Kurdistan and Kermanshah 

provinces. They were in the larval stage, were kept in laboratory conditions 

until they turned into pupa and then into a complete insect. DNA extraction was 

done by CTAB method. Also, in order to amplify the 28s region, the 28s gene 

sequence of Tortrix genus was used from NCBI for primer design. The desired 

region was amplified using the PCR method and the PCR products were 

sequenced. 21 samples were selected to investigate genetic diversity using the 

28s gene, and 18 sequences DNAs were of suitable quality for further 

investigations. The DNA sequences were edited using Bioedit software and 

aligned using MegaX software, and the phylogenetic tree was drawn by 

UPGMA method with 1000 sampling repetitions. The evaluation of the genetic 

structure of populations showed that the diversity between populations is 

greater than within populations. The results of the phylogenetic tree also 

showed that different samples of the Tortrix viridana have genetic diversity 

based on geographical distance. Therefore, the time of appearance of the pest, 

their behavior and their type of control and management are also different. 
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  علمی  نشریه 

 فناوری گیاهان زراعی زیست
 

 

 »مقاله پژوهشی«

  Tortrix viridana L. (Lep. Tortricidae)خوار بلووو  ی جوانه تنوع ژنتیکی پروانه 

 28s rDNAهای بلو  زاگرس با استفاده از  در جنگل 

 
 3یغبار حامد، *2یفاتح فواد،  1یمجد محمد، 1وندیموس رضوان

 

 چکیده 
  Tortrix viridana (Lep. Tortricidae)خوار بلوط  ی جوانه های زاگرس، پروانه یکی از مضرترین آفات جنگل 
های بلوط شمال غرب ایران و  خوار بلوط در جنگل ی جوانه های گیاه میزبان پروانه است. تنوع ژنتیکی جمعیت 

های  ها، در مناطق جنگلی استان آوری نمونه بررسی شد. جمع   28sی زاگرس شمالی با استفاده از توالی ژن  منطقه 
ی لاروی  آوری شده که در مرحله های جمع آذربایجان غربی، لرستان، کردستان و کرمانشاه صورت گرفت. نمونه 

به حشره  و سپس  شفیره  به  که  زمانی  تا  استخراج  بودند  شدند.  نگهداری  آزمایشگاه  در  شوند،  تبدیل  کامل  ی 
DNA    به روشCTAB    28به منظور تکثیر ناحیه  انجام وs    28از توالی ژنs    جنسTortrix    ازNCBI    برای

یابی شدند.  توالی   PCRتکثیر و محصولات    PCRی مورد نظر با استفاده از روش  طراحی پرایمر استفاده شد. ناحیه 
  DNAتر توالی نمونه با کیفیت بالا   18انتخاب شد که    28sنمونه برای بررسی تنوع ژنتیکی با استفاده از ژن     21

ویرایش و با    Bioeditبا استفاده از نرم افزار    DNAهای  های بیشتر مورد استفاده قرار گرفت. توالی برای بررسی 
برداری ترسیم گردید.  تکرار نمونه   1000با    UPGMAتراز شد و درخت فیلوژنتیک به روش    MegaXنرم افزار  

ها است. نتایج درخت  ها بیشتر از درون جمعیت ع مابین جمعیت ها نشان داد که تنو ارزیابی ساختار ژنتیکی جمعیت 
ی جغرافیایی دارای تنوع  خوار بلوط بر اساس فاصله ی جوانه های مختلف پروانه فیلوژنتیک نیز نشان داد که نمونه 

 ژنتیکی هستند. بنابراین زمان ظهور آفت، رفتار و نوع کنترل و مدیریت آفت آنها هم متفاوت است. 

 
 کردستان،  دانشگاه  ،ی اه یگ   د ی تول   و   کی ژنت  گروه 1

 . ران ی ا  سنندج، 
 .ران ی ا  تهران،   نور،  ام ی پ   دانشگاه  ،ی کشاورز   گروه 2
 . ران یا   سنندج،   کردستان،  دانشگاه  ، ی اهپزشک یگ  گروه 3

 

 نویسنده مسئول:
 فواد فاتحی 
 ffatehi@pnu.ac.irرایانامه:  

  

 های کلیدیواژه
 

Tortrix viridana  ، ،28آفت، فاصله جغرافیاییs rDNA .  

 
 استناد به این مقاله:

 . 28s rDNA ،  13(44  ,)44-31های بلوط زاگرس با استفاده از خوار بلوط در جنگلی جوانهتنوع ژنتیکی پروانه(.  1402) حامدی، غبارو فواد  ، ی فاتح ، محمد ، یمجد رضوان، ، وندیموس

https://cropbiotech.journals.pnu.ac.ir/ 

 

  

https://cropbiotech.journals.pnu.ac.ir/


 33  ( 31-44)  1402سیزدهم، شماره دوم، پیاپی چهل و چهارم، زمستان  فناوری گیاهان زراعی، سالعلمی زیست مجله   
 

 مقدمه 
هییای طبیعییی و پییذیر و از سییرمایهیکییی از منییابع تجدید  هاجنگل
باشییند. های اصلی توسعه و رشد اقتصادی هر کشوری میپشتوانه
 4/7میلیون هکتار وسییعت دارنیید و حییدود    4/12ی ایران  هاجنگل

انیید )غبییاری و همکییاران، درصد از سییطک کشییور را پوشییش داده
 ترین ومهمی زاگرس هاجنگل ،عد از جنگل های شمال(. ب1386

 ی کشور هستند که حفاظت از آب و خییا هاجنگلترین ارزش  با

ملی، مهیا کردن شرایط زیسییتی بییرای سییاکنان محلییی و   از جنبه
بییه شییمار  هاجنگلاین  فوایدترین محصولات چوبی از مهم تولید
 (.Jazirehi and Ebrahimi-Rastaghi., 2003) آیندمی

های مختلییف بلییوط در ونهگ  رویشگاه  ترینو وسیع  تریناصلی
 و به همین دلیل اییین منطقییه  هستند  زاگرس   هایکوهرشته  ،ایران

ی هییاجنگلای را به خود اختصاص داده اسییت.  اهمیت بسیار ویژه
درصیید از  40میلیییون هکتییار،  5زاگییرس بییا مسییاحتی بییال  بییر 

ترین تیییریر ی ایران را به خود اختصاص داده است و بیشهاجنگل
تیمین منابع آب زیرزمینی، تولییید اکسیییژن، حفاظییت خییا ، را در  

تعدیل آب و هوا و امرار معاش سییاکنین منطقییه دارنیید )طییالبی و 
هییای غالیی  در درصیید تییین گونییه 70(. حییدود 1384همکییاران، 
باشد. که اییین درختییان ی زاگرس شامل درختان بلوط میهاجنگل

 ، ویییول(Quercus infectoria) هییای دار مییازوبلوط شامل گونه
(Quercus  libani) و بلییوط بییرودار (Quercus brantii) 
شمال غرب کشور آغاز و تا مناطق غییرب و   انتهایکه از    باشد.می

در  سالیان اخیردر (. 1384را دربرگرفته اند )مظفریان، جنوب غرب 
هایی ها و شرایط اقلیمی بخشبوم ارر تغییرات ایجادشده در زیست

هییایی واقییع آفییات و بیمییاری  هجییوممییورد    ی زاگرس هاجنگلاز  
برای مییرو و  ی رااند که وضعیت بسیار حادی داشته و شرایطشده

  (.Marvi-Mohajer, 2005) کرده استها فراهم زوال آن
های مختلییف یکی از آفات مخرب که در چند دهه اخیر، گونه

بلوط را در جنگل های زاگرس مورد حمله قرار داده است، پروانییه 
ی هییاجنگل یداریپا( است. Tortrix viridana) خوار بلوطهجوان

از جملییه پروانییه جوانییه خییوار   یعوامل متعدد  یلهیبه وس  زاگرس 
)غبییاری و همکییاران،  شییودیم دیتهد (Tortrix viridana) بلوط
  (Tortrix viridana) خییوار بلییوط شیییوع پروانییه جوانییه(. 1386

و با  دارددر بسیاری از نقاط وجود  و محدود به منطقه خاصی نبوده
ویژه در مناطق جنگلی زاگرس شمالی و میییانی طغیان هر ساله به

 کنیید و یکییی ازخسارات چشمگیری به درختان بلوط تحمیییل مییی
درختان جنگلییی در منطقییه رویشییی زاگییرس   مشکلاتترین  مهم
 حییال  در  آفییت  اییین  راناییی   (. در1394)زرگران و همکییاران.    است

 و کهگیلویییه غربی،آذربایجییان هایاسییتان در شییدت بییه حاضییر
 ,Sabeti) اسییت پراکنییده کرمانشاه و لرستان بویراحمد،کردستان،

های زایای پروانه جوانه خوار بلوط از طریق تغذیه از جوانه  (1995
 Hunter) کنییددرختان خسارت سنگینی به درختان بلوط وارد می

et al., 2008.) سییال بییوده و  اییین آفییت دارای یییک نسییل در
زمییان بییا هم گذرانی آن به صورت تخم است. خسارت آنزمستان

های اول و و سیین شییودخروج لاروها از اواخر اسفندماه شییروع می
 ,.Serra et al) کننییدمی دوم لاروهییا در داخییل جوانییه زنییدگی

 ها شییروع بییهلاروهای سن سوم پس از خییروج از جوانییه .(2014

 ها را تییاکنند و در ضمن تغذیه، بروهای جوان میتغذیه از برو

 هایتنند، ولی شدت تغذیه و خسارت بییالا در سیینکرده و تار می

 چهارم و پنجم لاروی ظاهر شده به طوری که در بعضی از مییوارد
کلی عییاری از بییرو هییای طغیییان درختییان را بییه طییوردر دوره و
 (.Fazeli and Abaei, 1990)  کنندمی

هییای های میزبییان، کنترلعوامییل مختلفییی از جملییه گونییه
شیمیایی، فاصله جغرافیایی و موانع جغرافیایی، روی تنوع ژنتیکییی 

 ژنتیکییی  تنییوع  گییذارد. ارزیییابیو ساختار ژنتیکی حشرات تاریر می
 اییین  ژنتیکی  ساختار  تعیین  به  خوار بلوط،جوانه  پروانه  هایجمعیت
 ژنتیکییی  تمییایز  وضییعیت  و  هاجمعیت  بین  جریان ژنی  میزان  آفت،
 بییه پی بردن برای اطلاعاتی چنین. می تواند کمک کند  هاجمعیت
 حیییاتی  شییمالی  زاگرس   بلوط  جنگل  آفت در  این  پراکنش  وضعیت
 و  کلیییدی  هایمؤلفه  از  یکی  آفت  که پراکنش این  چرا  بود،  خواهد
 کنتییرل  به منظور  آفت  مدیریت  هایاجرای برنامه  با  رابطه  در  مهم
 انتخاب  برای  می تواند  اطلاعات  این  بر این،  افزون.  است  آن  مورر

 باشیید سییودمند آفییت اییین کنتییرل وکارآمد مناس  هایاستراتژی

 (.1401)مرادی و همکاران،  
و شناسییایی تنییوع ژنتیکییی   هییاجنگلچنین مدیریت پایدار  هم

هییای هگییای کشییور بییه عنییوان ذخیییرههاجنگل  برای محافظت از
ژنتیکی بسیار حائز اهمیییت اسییت. اییین ضییرورت در مییواقعی کییه 

ای هستند های طبیعی یک گونه دارای اهمیت اقتصادی ویژهتوده
(. Jones and Despland., 2006) انییدبسیییار دارای اهمیت

شناخت و گسترش یک شیوه کارآمد برای مدیریت هرچه بهتییر و 
کارآمدتر آفت مهم مذکور، نیازمند شییناخت هرچییه بیشییتر آفییت و 

. یکییی از (1399و همکییاران،  نیالیید اثییی )غمیزبییان آن اسییت 
هایی که در کنار شییناخت دشییمنان طبیعییی، سییموم مییؤرر و جنبه

رد نیاز است، بررسییی ای آفت موعادات رفتاری، تولیدمثلی و تغذیه
اسییت کییه  (T. viridana) تنوع ژنتیکی پروانه جوانه خییوار بلییوط

تییری از بیولییوژی آفییت و تغییییرات در  درست و دقیییقمنجر به  



 ... Tortrix viridana L. (Lep., Tortricidae) بلوط خوار جوانه پروانه  یکیژنت تنوع یبرسو همکاران:  موسیوند 34
 

تواند در امر مدیریت آفت مذکور شود که میای آن میدرون گونه
ی بلوط بسیار مؤرر باشد هاجنگلبه عنوان یکی از مهمترین آفات  

(DuMerle, 1999.) 
های ژنتیک مولکولی، پیشرفت بزرگی را در زمینییه اخیرا روش 

ای از چنییین مجموعییهانیید. همزیست شناسی تکاملی ایجییاد کرده
شییوند ابزارهای مولکولی برای مطالعه تنوع ژنتیکی به کار برده می

های خاصی آغییاز از ارگانیسم  DNAکه این مطالعات با استخراج  
ازسازی تاریخ فیلوژنیک هر گونه داخل شده و برای اهدافی چون ب

مجموعه، ژنتیک جمعیت و برسی ویژگی های ژنتیکی گیاهییان و 
 Wharton et al., 2000; Wang and) روندجانوران به کار می

Messing, 2003.) 
یا پروتئین هسییتند   DNAهایی از  نشانگرهای مولکولی توالی

باشییند و بییا هییا میهای مشخصی روی کرومزومکه دارای جایگاه
 Bhau et) یک سری صفات بخصوص ارتباط و پیوستگی دارنیید

al., 2014.)  انواع مختلفی از نشانگرهای مولکولی وجود دارد کییه
دهنیید و ها و موجودات مختلف را نشان میگونه  تنوع ژنتیکی بین
از جمله سیینجش آسییان و سییریع، تکییرار پییذیر هایی  دارای مزیت

باشییند و امکییان تبییادل اطلاعییات بییین بودن، دسترسی آسان می
 (.Schroeder et al., 2010) های مختلف دارندآزمایشگاه

RNA 28ریبوزومیS  کی RNA یبییرا یبوزومیر یساختار 
 یهییابوزومیدر ر  دیاسیی   کییی بونوکلئیر  یبییوزومیواحد بییزرو ر  ریز
 یاهییی از اجییزاپ پا یکیی یو  یوتیوکییاری یهاولسییل یتوپلاسییمیس
در  23S یبییوزومیر RNAسییاخت هم ،RNA نییی هاسییت. اآن

 به .است یتوکندریکُدشونده توسط م RNA 16Sو  هاوتیپروکار
گفتییه 28S،  28S rDNA یبییوزومیر RNAکُدکننییده  یهییاژن
 یهییا، بییراژن  نییی ا  کینوکلئ  دیاس  یتوال  سهیاز مقا  ی. گاهشودیم

فیلییوژنتیکی و برسییی   یهاساختار درخت  یمولکول  لیتحلتجزیه و
و  یآبیی  یهییاهییا، حشییرات، خرس قارچ ان،ییی آغازتنییوع ژنتیکییی در

در اییین (. Nugnes et al., 2015د )شییویداران اسییتفاده ممهییره
، 28sژنتیکی پروانه جوانه خوار بلوط با استفاده از ژن مطالعه تنوع  

 بر اساس فاصله جغرافیایی و فاصله ژنتیکی بررسی می شود.

 

 پیشینه پژوهش 

دهیید و مطالعه ژنتیک جمعیت، الگوهای تنوع زیستی را نشان مییی
های تمایز و سییازگاری تکییاملی، از جملییه جریییان در مورد محر 

 دهیید. ایییناطلاعاتی را به ما مییی  ژن، رانش ژن و انتخاب طبیعی
گیییری در مییورد تواند در  مییا را نسییبت بییه تصییمیمموضوع می

هییای صییحیک مییدیریت و حفاظییت افییزایش دهیید انتخییاب روش 

 (Sunde et al., 2020 ) .   مطالعه و بررسییی سییاختار ژنتیکییی و تنییوع
های میزبییان،  ژنتیکی در حشرات امکییان دارد از عییواملی چییون گونییه 

ی جغرافیایی و موانییع جغرافیییایی تییاریر بپییذیرد و هم نییین در  فاصله 
ساختار و تنوع ژنتیکی به تعییداد    Lepidopterousهای  برخی از گونه 

 . ( Men et al., 2017)   ها بستگی دارد نسل و ظرفیت مهاجرت آن 
خییوار بلییوط در دنیییا در زمینییه بررسییی تنییوع ژنتیکییی جوانییه

ای در مطالعه  ،طور مثالهای متعددی انجام گرفته است. بهبررسی
در کشور آلمان با استفاده از نشانگرهای ریزماهواره انجام شده، ارر 

خوار بلییوط مییورد فاصله جغرافیایی بر جدایی جمعیتی پروانه جوانه
 (.Schroeder et al., 2010) بررسی قرار گرفته است

ایی جمعیتییی  در شهر مونستر کشور آلمان بررسی تنوع درون گونه 
از پروانه جوانه خوار بلوط انجام شد که در آن بررسییی از نشییانگرهای  

استفاده کردند که بیییانگر آن بییود کییه تنییوع    2و    1سیتوکروم اکسیداز  
درون گونییه ایییی   تر از تنییوع انه بیش درون گونه ایی در این ش  پرو 

سایر حشراتی است که قبلا روی آنهییا بررسییی انجییام داده انیید و 
ها در بین جمعیت هییای هم نین تفاوت در فراوانی انواع هاپلوتین

مورد بررسی بالا است که اییین بیییانگر آن اسییت کییه مارکرهییای 
  T. viridanaیافته تییا کنییون بییرای مطالعییات ژنتیکییی درتوسعه

در بررسییی (. Schroeder and Scholz, 2005) مناس  هسییتند
انجییام شیید، از   2019و همکاران در سییال    Serraدیگر که توسط  

 2و    1  دازیاکسیی نشانگرهای ریزماهواره و نشییانگرهای سیییتوکروم  
 پروانییههییای از آن بییود کییه جمعیتاسییتفاده شیید. نتییایج حییاکی 

های مختلییف بلییوط در منطقییه خوار بلییوط بییر روی گونییهجوانییه
ای براسییاس فاصییله جغرافیییایی، ساردینین و سایر مناطق مدیترانه

ها بلوط، فنولوژی بییرو و زمییان خییروج از تخییم پروانییههای  گونه
نیییز  28Sدر زمینییه اسییتفاده از ژن  دارای تنوع ژنتیکییی هسییتند.

 RNAن مثییال از مطالعییاتی صییورت گرفتییه اسییت. بییه عنییوا
زنبییور عسییل اروپییایی برای بررسی تنوع ژنتیکییی   28Sریبوزومی

((Apis mellifera  زنبییور به منظور کمک به حفظ تنوع ژنتیکییی
از  یاگسییترده فیطعسل اروپایی در زمینه کمک به گرده افشانی 

 و  پییایین  ژنتیکییی  تنوع  هایشاخصاستفاده شد و    یزراع  یهاگل
 Meemongkolkiat etدادند  نشان را هاگونه بین و درون تنوع

2019) .,al .)28 هییایژن ای دیگییر ازدر مطالعییهS  در خییانواده
کییه یکییی از ( Hemiptera: Coccoidea) های گیییاهیشپشک
بییرای   هسییتند  حشییرات  هایگروه  ترینرسانآسی   و  ترینمهاجم

 Amouroux) ها استفاده شدشناسایی ژنتیکی و مورفولوژیکی آن

et al., 2017.)  28در بررسییی دیگییر، از ژنS در کنییه شییکارچی 
Amblyseius largoensis  اسییتفاده شییدکه در آن موفییق بییه
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 (.Navia et al., 2014) شییدندها بنییدی کنییهشناسییایی و طبقه
 Tortrix viridanaارزیابی تنوع ژنتیکی پروانه جوانه خوار بلییوط 

در داخییل و بییین    Quercus roburی  بلییوط  فعییال بییر روی گونییه 
های حشره مذکور با اسییتفاده از نشییانگرهای میتوکنییدریایی و  جمعیت 

توده بلوط در شمال غربییی آلمییان   10بر روی  AFLPکلروپلاستی و 
مورد بررسی قییرار گرفییت. نتییایج حاصییله از نشییانگر میتوکنییدریایی و  

AFLP   خوار بلوط بیشییتر  های پروانه جوانه تنوع ژنتیکی درون جمعیت
ی جریییان ژنییی بییالا مییابین  دهنییده ها بییود کییه نشییان از بین جمعیت 

 ,Schroeder and Degan) ها است. در بررسی کییه توسییط  جمعیت 

ها و پروانه جوانه خوار بلییوط انجییام شیید،  روی تنوع ژنی بلوط  ( 2008
نشان داد. بییه  داری را برای هر دو نشانگر  نتایج همبستگی منفی معنی 

طور خلاصه، دلایل این تفاوت در الگوهای تنییوع ژنتیکییی میزبییان و  
هییای مختلییف ظهییور نسییل،  تییوان در زمییان ی گیاهخوار را می حشره 
ای  در مطالعییه  افییت ها و پتانسیییل پراکنییدگی آفییت مییذکور ی مکانیسم 
بییرای تعیییین تنییوع   2010و همکییاران در سییال    Schroederتوسط  

خوار بلییوط از  ی پروانییه جوانییه زولییه و جداشییده ژتتیکی یک جمعیت ای 
بییا    )جنوب روسیییه(   Bashkir Transuralلحاظ جغرافیایی در منطقه  

پنج جمعیت دیگر با استفاده از هشت نشانگر ریزماهواره مورد بررسییی  
نفییر    62تییا    48قرار گرفتند. تعداد نمونه مورد بررسی در هییر جمعیییت  

بوده که نتایج نهایی حاصله حییاکی از آن بییود کییه تنییوع ژنتیکییی در  
جمعیت جدا شده بیشتر از جمعیت در مرکز منطقه توزیع بییوده اسییت.  

توانست مخزن ژنی اییین جمعیییت را شییکل  هایی که می در طی آنالیز 
ای کشف نشد. پدیده انتخاب طبیعی موجیی   دهد اررات محدود کننده 

توانیید  های خاص در درون این جمعیت شده و این عامل می حفظ آلل 
ای در این جمعیییت  توجیهی برای ایجاد تنوع ژنتیکی بالای غیرمنتظره 

 . ( Shroeder et al., 2010)    باشد ایزوله شده  
 

 روش شناسی پژوهش 
های کردسییتان، کرمانشییاه،  ی بلییوط اسییتان ها جنگل در این مطالعه از  

آذربایجان غربی و لرسییتان بییه صییورت تصییادفی و براسییاس فاصییله  
ژنوتین بییه صییورت لارو و شییفیره از روی گونییه    18جغرافیایی، تعداد  
در اسییتان   آوری شد. به ترتییی  جمع   ( Quercus branti)   بلوط برودار 
  5ایسییتگاه، در آذربایجییان غربییی    5ایستگاه، در کرمانشاه    7کردستان  

برداری، مییورد  ایستگاه نمونییه   4ایستگاه، و هم نین در استان لرستان  
های نمونییه  (. حداقل فاصله بییین ایسییتگاه 1ند )جدول  قرارگرفت مطالعه  
نمونییه کییه   1برداری نمونییه  کیلومتر بود و در هر ایسییتگاه  30برداری 

آوری شد. طول و عرض جغرافیییایی و  نماینده یک جمعیت است، جمع 
 ربت گردید.   GPSارتفاع از سطک دریا نیز به وسیله دستگاه 

 

 
 (  2020et alGao.,) )کردستان، کرمانشاه، آذربایجان، لرستان(نمایش مناطق جغرافیایی که نمونه برداری در آنجا انجام شد   .1 شکل

 

 



 ... Tortrix viridana L. (Lep., Tortricidae) بلوط خوار جوانه پروانه  یکیژنت تنوع یبرسو همکاران:  موسیوند 36
 

 

 

آوری شییده و جمع  بلوطهای پروانه جوانه خوار  لاروها و شفیره
در محیط مناس  در آزمایشگاه ژنتیییک و بیوتکنولییوژی دانشییگاه 
کردستان، نگهداری شدند تا زمانی کییه تبییدیل بییه حشییره کامییل 

کامل ظهور یافته را به وسیله اتیل استات شوند. و در پایان حشرات
هییا را در معدوم نموده و به تفکیک منطقه جغرافیییایی میزبییان، آن

درصد قرار داده و در یخ ییال بییا   70ی حاوی الکل  اظروف شیشه
 .شدندگراد نگهداری درجه سانتی 4دمای 

 DNAهای مولکولی اسییتخراج  سپس به منظور انجام بررسی
 CTAB (Dumolin etاز قسمت سر و تنه حشره کامل با روش 

al., 1995) ی اول بییرای حلهبا مقداری تغییر انجام گرفت. در مر
های حشییره مییذکور، از نیتییروژن مییایع فریز و خرد کییردن نمونییه

های حشییره در مرحله ی اول برای خرد کردن نمونییهاستفاده شد.  
میکرولیتری که هییر یییک   5/1های  ها را به میکروتیوبمذکور، آن

کییرده و بییا   د منتقلدارای برچس  مربوط به نمونه مورد نظر بودن
 630پس  سیی ها فریز و خییرد شییدند.  استفاده از نیتروژن مایع نمونه

 :Tris Base pH ، رصدد CTAB) CTAB1 لیتر از بافر میکرو

 EDTA50 ، مییولاریلیم  NaCl700 مییولار ،یلیم 100 7/5
 لیتییر ازمیکرو 70و  ) میلییی مییولار 140 مولار، مرکاپتواتانوللیمی

SDS10 (گییراد سانتی درجه 65)با دمای  شده از پیش گرمرصد د 
و بییه  شییدهبییه آن افییزوده  Kمیکرو لیتر پروتئیناز  15 و هم نین

در بن ماری  سانتیگراد درجه 55 ساعت در دمای 18 الی 12 مدت
 3 مییولار و NaCl 5 میکییرو لیتییر از  240 و سییپس قرار داده شد

در  دقیقییه 15 و به مدت شدمیکرو لیتر مرکاپتواتانول به آن اضافه 
. پس از لیز شدن گرفتقرار ماریدر بنگراد درجه سانتی 37 دمای

 و به مییدتشد    میکرو لیتر کلروفرم به آن اضافه  250کامل نمونه،
 15 صورت دستی تکان داده و سییپس بییه مییدت به دقیقه 10-15

 دور در دقیقه به مییدت 1200 و گراددرجه سانتی 4 دقیقه در دمای
اییین مرحلییه بییرای از بییین بییردن  سانتریفیوژ انجام شد. قهدقی 15

رویییی را بییه یییک   شیید. فییاز  آلودگی پروتئینی یکبار دیگییر تکییرار
 -20)میکرو لیتر ایزوپروپانول سرد    700داده و    میکروتیوب انتقال

دقیقییه   15  و سپس به مدتگردید  به آن اضافه    (گرادسانتیدرجه  
سییانتریفیوژ  گراد درجه سانتی 4 دور در دقیقه و در دمای 1200 در

میکییرو لیتییر   500  . سپس فاز رویی را دور ریخته و باانجام گرفت
 پلییت بییانهایتییا را شستشییو داده و  (رسوب)درصد پلت  70 اتانول

و   سپس بییا اسییتفاده از دسییتگاه بیوفتییومترشد.  جریان هوا خشک  
اسییتخراج   DNAدرصد کمیت و کیفیت    2/1الکتروفورز ژل آگارز  

ها و هم نییین شده مورد بررسی قرار گرفت. و جهت مشاهده باند
اسییتفاده شیید. بییا  UV doc، از دسییتگاه DNAبررسییی کیفیییت 

 DNAهای رقیق شییده  گیری دستگاه بیوفتومتر، جذب محلوکاربه
داکثری نییوری طییول مییوج جییذب حیی   )  نانومتر  280در طول موج  

طییول مییوج جییذب اسیییدنوکلئیک( )ی نییانومتر 260هییا( وپروتئین
 DNAهای  گیری شد و هم نین نسبت جذب نوری محلولاندازه

نانومتر که خود شاخص میییزان   280نانومتر به    260در طول موج  
 است، محاسبه شد.  DNAخلوص 

 

 برداری از نظر ارتفاع از سطک دریا و موقعیت جغرافیاییهای مناطق نمونه ویژگی .1 جدول
 شناسه زبانیگونه م محل نام  طول و عرض جغرافیایی  ایارتفاع از سطح در

1286 N382024.6 E411907.8  ،4 برودار کانی سوره  ،بانهکردستانkurd 

1238 N352216.0 E461620.1 5 برودار سورین  ،، بانهکردستانkurd 

1360 N352216.0 E461620.1 ،14 برودار سیف تاله  ،بانه کردستانkurd 

1286 N352704.1 E461322.7 ،17 برودار نار ید یکان  وان،یمر کردستانkurd 

1367 N312704.1 E461322.7 ،15 برودار بسطام  وان،یمر کردستانkurd 

1395 N352431.6 E461811.9 ،16 برودار چناره  وان،یمر کردستانkurd 

1395 N352431.6 E461811.9 ،18 برودار دزلی وان،یمر کردستانkurd 

1367 N353552.6 E460721.9 2 برودار نودشه  ، مانشاهکرk-r 

1360 N353552.6 E460721.9 3 برودار پاوه  ، مانشاهکرk-r 

1360 N353350.2 E466546.8 6 برودار قوری قلعه  ، مانشاهکرk-r 

1535 N3530029 E460633.6 7 برودار جوانرود  ، مانشاهکرk-r 

1520 N360121.9 E451103.2 1 برودار هرسین  ، مانشاهکرkr 

1520 N360121.9 E451103.2 9 برودار پیرانشهر ،آذربایجان غربیaz 

1374 N355642.0 E455704.2 10 برودار بادین آباد ،آذربایجان غربیaz 

1312 N362843.7 E451917.0 11 برودار میرآباد  ،یغرب جانیآذرباaz 

1312 N362843.7 E451917.0 12 برودار نلاس  ،یغرب جانیآذرباaz 

1340 N362255.7 E452336.0 13 برودار سردشت  ،یغرب جانیآذرباaz 

1340 N362255.7 E452336.0 8 مازودار  نورآباد  ،لرستانlores 
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ها، با استفاده از تییوالی گونییه هییای نزدیییک در طراحی پرایمر
، Primer3به وسیله نییرم افییزار آنلاییین    NCBIپایگاه اطلاعاتی  

 انجام شد.
های استخراج شده را رقیییق کییرده و در DNAدر این مرحله  
منظور به  استفاده کردیم.  از آن  (PCRمراز )پلیایی  واکنش زنجیره
استفاده شیید. واکیینش  کلریترموسااز دستگاه  PCR1انجام واکنش  

PCR  بییا اسییتفاده از کیییتPCR (Master mix ،Primer-

R،Primer-F ،DNA   الگو، آب دوبار تقطیر شده( با حجم نهایی
های از پیش طراحی شده انجییام میکرولیتر و استفاده از آغازگر  20
از  آغییازگر این تحقیق طراحییی در(.  Hebert et al., 2004) شد

RNA  28ریبییوزومیs  صییورت گرفییت. ابتییدا منطقییه کنترلییی از
RNA های نزدیک بییه گونییه ریبوزومی برای گونهT. viridana 

خییش در ب  (NCBI)  یدر سایت مرکز ملی اطلاعییات بیوتکنولییوژ
شد و توالی به دست آمده از این سایت بییرای   وجونوکلئوتید جست

سپس بییا ادامه مراحل طراحی آغازگر، مورد استفاده قرار داده شد.  
آغییازگر مییورد نظییر طراحییی شیید   primer3استفاده از نرم افییزار

و در نهایییت تییوالی نوکلئوتیییدی جهییت سیینتز بییه ( 2)جییدول 
ردید. بعد از سنتز آغازگر مورد آمریکا ارسال گ  Genscriptشرکت

های شییرکت مربوطییه نظر و دریافت آن با توجه بییه دسییتورالعمل
 PCRپس از انجام واکیینش    رقیق شد و مورد استفاده قرار گرفت.

درصد اسییتفاده  2/1جهت مشاهده قطعات تکثیر یافته از ژل آگارز 
الگوهای مشاهده شدند.  UVdocشد. سپس باندها توسط دستگاه  

ی صورت کدگذاری حروف لاتین امتیازدهی شیید. فاصییلهی بهنوار
ها بر اساس ضری  نئی محاسبه و دنییدروگرام ژنتیکی بین جمعیت

و   Bioeditبا استفاده از نرم افزار joining-neighbor2به روش 
MEGA  برای تعیین تییوالی   .ها رسم شدبندی ژنوتینبرای دسته
هایی که برای تکثیر آن به کار برده شیید از همان آغازگر  28sژن  

ها توسط شرکت بیومجیک انجام گرفییت. استفاده شد. تکثیر توالی
هییای بییه کییار رفتییه در اییین بررسییی توسییط توالیپس از تکثیییر،  

 BioEdit Sequence Alignment Editor v.7.9.0 افییزار نرم
 جفت باز درآمدند. 850ویرایش شده و به طول 

 

 های پژوهش یافته
نمونه که از کیفیت مناسبی برخییوردار  18نمونه،    21در کل از بین  

  28sمولکولی انتخاب شییدند. ناحیییه (، برای بررسی3)جدول بودند
ایییی هییایی کییه بررسییی شیید در واکیینش زنجیرهدر تمییام جمعیت

(. 2بییود )شییکل جفت باز 850 مراز تکثیر شد و اندازه آن حدودپلی
مییراز روی ژل آگییارز ایی پلیمحصولات حاصل از واکنش زنجیره

درصد مورد مشاهده قرار گرفتند. که نشان داد آغییازگر مییورد   2/1
 28sاختصاصی برای ناحیه    استفاده به خوبی عمل کرده و قطعات

تهیه شده است. وجود یک باند اختصاصی بیانگر آن بود که توالی 
مشابهی برای جفت شدن باآغازگر مییورد اسییتفاده در اییین محییل 

 وجود ندارد.
 

 های بررسی شده در مطالعات مولکولی نمونه  .3جدول

 

 
 های استفاده شده در مطالعات مولکولی آغازگر .2جدول 

 
 

 

                                                       Polymerase chain reaction .1  

 روش همسایگی مجاور. 2
 

 

 توالی  غازگر

28s_F SAGTACGTGAAACAAMTTGAGAG 

28s_R GGARGGAACCAGCTACTATC 

 علامت اختصاری  هانمونه
5kurd 
4kurd 

14 kurd 
17 kurd 
15 kurd 
16 kurd 
18 kurd 

2k-r 
3 k-r 
6 k-r 
7 k-r 
1 k-r 
9az 

10 az 
11 az 
12 az 
13 az 
8lores 

12 
13 
33 
61 
63 
71 
93 

111 
103 
122 
112 
132 
232 
171 
243 
172 
251 
73 
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 28s، الگوی باندی ناحیه تکثیر شده  1kbمولکولی کش تصویر خط  .2شکل 

 
نمونه مورد مطالعه،  21نشان داد که از تعداد  PCRنتایج اولیه 

نمونه دارای کیفیت لازم برای تولید نبودند، که در ادامه کییار از   3
جهییت   نمونه اسییتفاده شیید و  18ها استفاده نکردیم و از مابقی  آن
 یابی ارسال شدند.توالی
، بییه وسیییله UV docهای مشاهده شده توسییط دسییتگاه باند
ها همگییی در مورد برسی قرار گرفتند. باند  1kbکش مولکولی  خط

 اند.ایجاد شده bp 850ناحیه حدود  
 آذربایجییان  (Fst)هییای  جمعیتبین  چنین تنوع ژنتیکی مییاهم

است درحالی که   001/0غربی و کرمانشاه بسیار کم بوده و معادل  
هییای کردسییتان و آذربایجییان غربییی تنییوع ژنییی مییابین جمعیت

 است. 004/0متوسطی وجود دارد و مقدار آن برابر با 
ناحیه متغییییر   13هاپلوتاین،    5تعداد    DNAspافزار  توسط نرم

شیید. میییزان تشییخیص داده  1جهش ژنتیکییی 14مورفیسم( و )پلی
های انتخاب شده ازاستان کردسییتان، تنوع هاپلوتیپی برای جمعیت
هییای دهد جمعیتبود که نشان می  1کرمانشاه و آذربایجان غربی  

استان از لحاظ ژنتیکی کاملا متفاوت هستند. اما در اسییتان   3این  
گیری لرستان به علت دارا بودن فقط یک جمعیت قییادر بییه انییدازه

 لوتیپی نبودیم.میزان تنوع هاپ
 

 هاو جریان ژن بین جمعیت Fstشاخص آماره  .4 جدول

Nm Fst اندازه جمعیت  نام 

 1 کرمانشاه   -کردستان 072/0 75/1

 2 آذربایجان غربی   -کردستان 004/0 72/1
 3 کرمانشاه  -آذربایجان غربی 001/0 98/1

 
(، الکتروگرام مربوط به 2یابی )شکلبعد از دریافت نتیجه توالی

هییای بییه باز شد و کیفیییت توالی  BioEditeافزار  هر نمونه، با نرم

 
1. Mutation 

دست آمده مورد بررسی و کنترل قرار گرفییت. سییپس بییه کمییک 
های بییا کیفیییت ها اصلاح شدند و نوکلئوتیییدهمین نرم افزار توالی

ها حذف شدند. در نهایت نتیجه حاصییل کم از ابتدا و انتهای توالی
نوکلئوتید شد. فرآوانییی هییر   850منجر به تولید یک قطعه به طول

های آدنین، سیتوزین، گوانین و تیمین برای پروانه یک از نوکلئوتید
محاسییبه شیید  MEGA Xخوار بلوط با استفاده از نرم افزار جوانه 

تییرین دنییین کمترین فرآوانییی و بییاز آبه طوری که بازگوانین بیش
 (.  6)جدول های ذکر شده داشتفرآوانی را در بین نوکلئوتید

 
تنوع هاپلوتیپی و تنوع نوکلئوتیدی و تعداد هر یک از    . 5  جدول 

 های مورد بررسی جمعیت 

تنوع  

  نوکلئوتیدی

(pi ) 

تنوع  

  هاپلوتیپی

(Hd ) 

 تعداد

 توالی 

(N ) 

جمعیت موجود  

 در هر گروه 

گروه 

 بندی 

06/0 98/0 18 
های مورد  توالی 18

بررسی در این  
 مطالعه 

گروه 
 اول
 

006/0 1 7 
های  توالی جمعیت

 استان کردستان 
گروه 
 دوم

007/0 1 5 
های  توالی جمعیت

 استان کرمانشاه 
گروه 
 سوم

2/0 1 5 
های  توالی جمعیت

استان آذربایجان  
 غربی

گروه 
 چهارم 

 
 گیری تمام مناطق نمونه ها حاصل از مجموع  وانی نوکلئوتید فرا   . 6  جدول 

 T C A G C+G T+A نوکلئوتیدها

میانگین  
 فرآوانی

46/21 40/27 67/19 47/31 87/58 13/41 
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 18هییای بییه دسییت آمییده از  میزان فاصله ژنتیکی میان توالی
(. بر طبق این جییدول 7جمعیت مورد مطالعه، به دست آمد )جدول

استان غربییی کشییور از   4جمعیت مرتبط با    18فاصله ژنتیکی بین  
( مابین 20/1ترین فاصله ژنتیکی )متغییر است. بیش  20/1صفر تا  

کرمانشییاه( -)پییاوه  3k-r( و  )بادین آباد پیرانشهر  10azدو جمعیت  
بود. با در نظر گرفتن این نکته که مقییادیر عییددی کمتییر از یییک 

تییوان دهنیید، میدرصد میزان اختلاف ژنتیکی پییایین را نشییان می
های مورد بررسی نتیجه گرفت که فاصله ژنتیکی بین اکثر جمعیت

 بالا بوده است.

 

ای  هیی چون هدف اصییلی از انجییام اییین پییژوهش، بررسییی تفاوت 
خوار بلییوط در بخشییی از  های مختلییف پروانییه  جوانییه ژنتیکی جمعیت 

یابی متوجییه  ی زاگرس غربی است پس با مقایسه نتایج توالی ها جنگل 
وجییود دارد. درخییت    28sشدیم که میزان اخییتلاف بییالایی در ناحیییه  

پروانه جوانه خییوار    28sتوالی ناحیه    18( به کمک  4فیلوژنتیک )شکل 
جغرافیییایی مختلییف چهییار اسییتان حییوزه غییرب  بلوط کییه از منییاطق  

آوری شده بودند، ترسیییم شیید. بییا توجییه بییه  ی زاگرس جمع ها جنگل 
ها از یک ریشه جد مشتر  و قییدیمی  درخت فیلوژنتیک تمامی نمونه 

 اند. بندی شده اند و به دو گروه اصلی تقسیم منشع  شده 

 
 28sبخشی از توالی  .3شکل 

 

 
 .  1000و بوت استراپ  MEGAافزار با نرم  T viridanaتخمین فاصله ژنتیکی بین گونه های  .7جدول 
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ها مربوط به  پروانه جوانه خوار بلوط، اعداد روی گره   28S( بر اساس ناحیهneighbor-joining)درخت فیلوژنتیک با روش  نمودار فیلوژنتیکی.  4 شکل

 مرتبه تکرار است.  1000درصد مشابهت درون گروهی حاصل از 

 

نتایج حاصل از بررسی درخت فیلوژنتیک بیییانگر وجییود تنییوع 
جغرافیایی مختلف و تنوع کم های نقاط  ژنتیکی بالا مابین جمعیت

کییه   1kr,2kr,3krها بود. هم چنین سه جمعیت  تدر درون جمعی
از یک استان )کرمانشاه( هسییتند، طبییق جییدول فاصییله ژنتیکییی، 
اختلاف ژنتیکی مابین این سه جمعیت وجود ندارد )صفر بوده( بییا 
توجه به مطالعه حال حاضر و هم چنین مطالعات قبلی مییی تییوان 

تنگییه نتیجه گرفت به علت فاصله جغرافیییایی کییم و عییدم وجییود 
جغرافیایی مابین این سه جمعیت اختلاف ژنتیکی هم وجود نییدارد. 

 هم صدق می کند. 12az,11azهای  این نتایج برای جمعیت
 

 ها گیری و پیشنهادنتیجه
خوار های پروانه جوانهنتایج حاصل از بررسی تنوع ژنتیکی جمعیت

ی تنییوع ژنتیکیی  دهنده این بود کهنشان 28sبلوط با استفاده از ژن 
در بررسییی  هایی که مطالعه شییدند وجییود دارد.بالایی بین جمعیت

غربی و تان، آذربایجییانهای کردسیی اسییتان  (،(Hdوتیپی  تنوع هییاپل
بییوده و کییاملا از نظییر   1کرمانشاه هر کدام دارای تنوع هاپلوتیپی  

چنین بیشترین تنییوع ها از هم جدا هستند. همژنتیکی این جمعیت
غربی و کمترین تنییوع آذربایجان  به استانمربوط    (pi)نوکلئوتیدی  

  نوکلئوتیدی مربوط به استان کردستان بود.

های مییورد بررسییی )جییدول تعیییین با در نظر گرفتن شییاخص
( در بییین Fstفاصییله ژنتیکییی، درخییت فیلوژنتیییک و آمییاره 

های مورد مطالعییه، میییزان تنییوع هییاپلوتیپی بییالا و تنییوع جمعیت
ها مشاهده شد کییه اییین نتییایج بییا جمعیتنوکلئوتیدی کم در بین  
خوار بلوط که های قبلی برروی پروانه جوانهنتایج حاصل از بررسی

 گیری داشت،های مختلفی انجام شده بودند تطابق چشمبا تکنیک
بییا اسییتفاده از  2014 ای که در طی یک بررسییی در سییالبه گونه
ن شیید بیا T. viridanaهای در جمعیت ،ΙΙCO و ΙCO  هایژن

که تنوع هاپلوتیپی بالا و تنوع نوکلئوتیدی کییم بییین جمعیییت هییا 
 Serra) تواند به دلیل رانش ژن باشییدوجود دارد که ای عامل می

et al., 2014). 
طبق درخت فیلوژنتیکی، فاصله ژنتیکی کردستان و آذربایجان 

تر از فاصییله بییین کردسییتان و کرمانشییاه بییوده چییون غربی بیش
آذربایجان در دو گروه دور از هم قرار گرفتییه انیید کییه کردستان و  

هییای اسییتان این نتایج با برسییی فاصییله جغرافیییایی بییین جمعیت
 540های استان آذربایجان غربی که در حییدود کرمانشاه و جمعیت

 135کیلومتر بوده، و هم چنین استان کردسییتان و کرمانشییاه کییه  
افیییایی برتنییوع ژنتیکییی کیلومتر فاصله دارند بیانگر ارر فاصله جغر

 (Men et al., 2017) هاییبییود کییه بییا تییایج حاصییل از برسیی 
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مطابقت دارد. طبق درخت فیلوژنتیکی جمعیت مربییوط بییه اسییتان 
لرستان در یک گروه با جمعیت های استان کرمانشاه قییرار گرفتییه 
کند که برسی فاصله جغرافیایی هم صحت این موضوع را تایید می

کیلییومتر  193اسییتان لرسییتان تییا کرمانشییاه  )فاصییله جغرافیییایی
باشد( که از فاصله استان های برسی شده نسییبت بییه یکییدیگر می

کمتر است پس جریان ژن بین این دو استان زیاد اسییت کییه اییین 
کییه بیییانگر ارییر فاصییله  (Men et al., 2017) تییایجنتییایج بییا ن

 ها از هم است مطابقت دارد.جغرافیایی بر جدایی جمعیت
نییین از مقایسییه درخییت فیلییوژنتیکی براسییاس مقایسییه چهم
در یییک   12azو  11azهییای  جمعیتی برداشییت شیید، جمعیتدرون

در یک گروه قرار گرفتند.   13azو  9az,10azهای  گروه و جمعیت
 12azغربی و  مربوط به میرآباد آذربایجان  11azفاصله جغرافیایی  

باشد. لییذا یم  5kmغربی از روی نقشه  مربوط به نلاس آذربایجان
های برداشت شده از میرآباد ونلاس در یک گییروه قرارگیری نمونه

باشد زیییرا فاصییله جغرافیییایی بسیییار  در درخت فیلوژنتیکی منطقی می 
کمی با یکدیگر دارند. این در حالی است کییه فاصییله مییابین جمعیییت  

11az    غربی  آذربایجان با سه جمعیت دیگر (9az  ،10az   13  وaz )    کییه
تر است که این نتییایج بییا نتییایج  اند بیش در یک گروه دیگر قرار گرفته 

خوار بلییوط کییه در سییال  حاصل از برسی های قبلی روی پروانه جوانه 
   . ( Ghiasoddin et al., 2020  )   انجام شده مطابقت دارد   2020
 (Fst)و تنییوع ژنتیکییی  (NM)ژن چنین از مطالعه جریییان هم

های کردسییتان و مشخص شد که بیشترین جریان ژن، بین استان
های کردسییتان و کرمانشییاه اسییت و کمتییرین آن بییین اسییتان

آذربایجان غربی است و بیشترین تنوع ژنتیکییی طبییق جییدول بییه 
های کرمانشییاه و دست آمده مربوط به تنوع ژنتیکییی بییین اسییتان

ای کردسییتان هغربی وکمترین تنوع ژنتیکی بین اسییتانآذربایجان
 وکرمانشاه است. 

هییای ذکییر شییده تنییوع طبق نتایج این برسییی مییابین جمعیت
مشاهده شد و میزان این تنوع بسیار بییالا بییوده کییه اییین ژنتیکی  

 .Salvato et alموضوع را می توان با نتییایج حاصییل از تحقیییق 
برای برسی تنوع ژنتیکی پروانه   DNAهای  که از نشانگر(  2008)

درختان جنگلییی کییاج( اسییتفاده شیید و   )از آفات مهمزمستانه کاج  
چنین نشییان داد ها نشان داد. همتنوع ژنتیکی قوی را بین جمعیت

که به دلیل مهاجرت کم، جریان ژنی نیز کم است و تنوع ژنتیکی 
 در طیف وسیعی افزایش یافته است.
هییای توان دریافت که جمعیتبا بررسی درخت فیلوژنتیک می

اند که این های مجزا قرار گرفتهیی مختلف در گروهمناطق جغرافیا
 خود بیانگر وجود تنوع بالا بین مناطق جغرافیایی مختلف است. 

چنین طبق درخت فیلوژنتیکی، دو جمعیت موجود در استان هم
اند که نشییان  ار گرفته در یک گروه قر   ( kurd 18و    kurd 7)   ن کردستا 
دینییار مریییوان و دزلییی  منطقییه )کانی دهد تنوع ژنتیکی در اییین دو  می 

ژنتیکییی کییم درون   توان علت وجود تنییوع باشد. می مریوان( کمتر می 
جمعیتییی کییه  ها را بیانگر وجود فاصله جغرافیایی کم دانسییت. جمعیت 

تنوع ژنتیکی غنی دارد اغل  دارای سازگاری قوی بییا محیییط اسییت و  
 .( Li et al., 2022)  یابد افزایش می بنابراین شیوع و گسترش آن  

هییای مییورد مطالعییه کنونی ما، تنییوع داخییل جمعیتدر بررسی
ها بود که این نتییایج در کمتر از تنوع مشاهده شده در بین جمعیت

 ,Schroder and Degan (2008aدیگر کییه توسییط  دو بررسی

2008b) بییود.  انجام شده بییود نیییز چنییین نتییایجی حاصییل شییده
هییای در داخییل و مییابین جمعیت  ژنتیکییی  بندی میزان تنوعتقسیم
هییا و در جایی آنهای جنگلی، بییا مهییاجرت و پتانسیییل جابییهآفت

 .ها در انتقییال ژن ارتبییاط مسییتقیم داردنهایت با میزان توانایی آن
ژنتیکییی و  بنابراین بسیار دارای اهمیت است که جریان ژن، تنییوع

هییای آفییات مییورد نظییر، قبییل از های اکولییوژیکی جمعیتویژگی
 گذاری برای کنترل آفت، تشخیص داده شود.سرمایه

های مدیریت آفات، به اطلاعاتی مانند اندازه  تهیه استراتژی 
جمعیت آفت، عوامل مورر بر آن و حتی سطک تعامل بین افراد  

توانند  های مختلف بستگی دارد که همگی می جمعیت از مکان 
داشته    در ایجاد روش تاریرگذار برای کنترل آفات نقش مورری 

ولکولی قادر هستند  های م داده .  ( Assefa et al., 2017)  ند باش 
دهند و بییا کمییک اییین  ژنتیکی را به مییا نشییان   که میزان تنوع 

بینی توسییعه، انتشییار و طغیییان آفییات  توانیم به پیش ها می داده 
  کردن یک نشانگر خوب که قادر باشیید تنییوع بپردازیم. با بهینه 
بود که  دهد، قادر خواهیم  درستی نشان ها را به  ژنتیکی جمعیت 

کنیم و به مبییارزه تلفیقییی علیییه  های آفات را شناسایی جمعیت 
ها اقدام کنیم. هم چنین با مطالعه جییدول فاصییله ژنتیکییی  آن 

)بییادین آبییاد پیرانشییهر(    10azچنین استنباط شد که، جمعیت  
بیشییترین فاصییله ژنتیکییی را بییا جمعیییت هییای دیگییر اسییتان  

غربی دارد این در حییالی اسییت کییه همییین جمعیییت  آذربایجان 
کمترین میزان فاصله جغرافیایی را با جمعیت های مورد برسی  
این استان دارد. که همین موضوع حاکی از آن است کییه اییین  
جمعیت یا از ژنوتین های متفاوت گونه میزبییان )بییرو( تغذیییه  
  کرده اند و یا گونه مهاجر بوده است و بییه تییازگی وارد منطقییه 
شده است. این نتایج بییا نتییایج حاصییل از برسییی روی پروانییه  

Danaus plexippus    ،کییه در آمریکییای شییمالی انجییام شیید
دهد جمعیییت مهییاجر دارای فاصییله  مطابقت دارد که نشان می 
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ژنتیکی بیشتری با سایر جمعیت ها هستند. در تحقیق بر روی  
رخییت  بلوط با کمک برسییی د خوار  ساختار ژنتیکی پروانه جوانه 

کییه  ژنتیکی مشاهده کییردیم   فیلوژنتیک و جدول تعیین فاصله 
هایی که  ژنتیکی بالا مابین جمعیت   علاوه بر وجود میزان تنوع 

هییم بییه علییت وجییود فاصییله جغرافیییایی،  نمودیم آن  بررسییی 
های موجود در این تحقیق به تفکیک منطقه جغرافیایی  جمعیت 

در اسییتان  از هییم جییدا شییدند. دو جمعیییت از یییک منطقییه  
غربی )میرآباد آذربایجییان غربییی و سردشییت( مییورد  آذربایجان 

بررسی قرار گرفت و با توجه به جدول تعیین فاصییله ژنتیکییی،  
فاصییله از هییم داشییته، کییه وجییود اییین    1/ 19این دو جمعیییت  
تواند به علت سازگار شدن آفت با درخت میزبان  مشاهدات می 

 باشد.  
هییای نگی سازگاری جمعیتهر اندازه که آگاهی در مورد چگو

تر و آفات به یک یا انواع میزبان داشته باشیم، بییه طراحییی موفییق
های مدیریتی مبارزه علیه آفات بییا حییداقل تخرییی  موررتر راهکار

تر نظام اکولوژیکی یک سیستم که آفت نیز جزو آن است نزدیییک
 (.Bhau et al., 2014) شویممی

خوار بلوط و درخت ه جوانهدر بررسی تاریرات متقابل بین پروان
هییای میزبان، مشخص شد که در ارر فعالیت حشره مییذکور تفاوت

شییود. نتییایج اییین برگی درختان بلوط ایجاد میزیادی در سطک بی
بررسی به این صورت بود که برخی از درختان دارای قدرت تحمل 
نسبی به فعالیت لارو آفت مذکور هستند. این در حالی اسییت کییه 

های اییین آفییت ر از درختان بلوط نسبت به فعالیت لاروبرخی دیگ
هییای اییین بسیار حساس هستند. هم نین بیان شده است که لارو

هییای درختییان مقییاوم و آفت توانایی بالایی در انتخاب بییین برو
نتییایج  هاعلاوه بر این (.Schroder et al., 2011) حساس دارند
مییاده بییال  بیییانگر  تروی حشرا  2سنجیبویاییهای  انجام آزمایش

اند قادرنیید مییابین گیری کردههای بالغی که جفتآن بود که پروانه
های حساس و مقاوم یکی را انتخاب کنند و این گونه به نظییر پایه
رسد که با توجه بییه توانییایی حشییره مییذکور در انتخییاب بییین می
قییادر بییه  T. viridanaها و هم نین الیگوفییاژ بییودن آن، نمیزبا

تشخیص نوع میزبان باشد و این توانایی در کنار تفاوت در انتقییال 
تواند گروه بندی ایجاد شده در درخت فیلوژنتیک را توجیه ژن، می
 کند.

خوار بلوط در مورد حشرات نر،  رفتار تولیدمثلی پروانه جوانه 
هییای آفییت  توجیهی است برای وجود تنوع کییم مییابین جمعیت 

 
1. Olfactometry 

ها کییه در  علت ایجاد جریان ژن بین جمعیت   مذکور، آن هم به 
ها که با اولین ماده در جایی که نییر از  گیری نر کنار نحوه جفت 
ها  دهد و علاوه بر این گیری انجام می شود، جفت تخم خارج می 

تواند دلیییل جییدایی  میزان تحر  کم در حشرات بال  ماده می 
میزبییان  ها از هم و هم نین ایجاد سازگاری با مکان و  جمعیت 

ها باعث تنوع بالایی مابین  خاص باشد که ترکی  هردوی این 
شود و جمعیتی مختص به یک منطقه جغرافیایی  ها می جمعیت 
شد. هرچند  کندکه در مورد مطالعه کنونی هم مشاهده ایجاد می 

که عواملی هم ون طغیان آفت که باعث شیوع آفت مذکور در  
تری ایجییاد  ان ژنی بیش شود و در نهایت جری تر می ابعاد وسیع 

کند و نیز عواملی مثل توپوگرافی مختص بییه هییر ناحیییه و  می 
کننیید را باییید  موانع جغرافیایی که از جریان ژن جلییوگیری می 

 مورد مطالعه قرار داد. 
 

 نتیجه گیری کلی  

هییای مییورد بررسییی و تنوع ژنتیکی مابین جمعیت  28sنشانگر  .  1
جوانییه خییوار بلییوط را بییه   های پروانههم نین تنوع درون جمعیت

 . درستی نشان داد

هییای مییورد بررسییی قادر بود به خوبی جمعیت  28sنشانگر  .  2
 پروانه جوانه خوار بلوط را بر اساس فاصله جغرافیایی تفکیک کند.

 

 پیشنهادات  

برای بررسی تنوع ژنتیکی پروانه جوانه خوار  28sاستفاده از ژن  .  1
جنوبی( س های حوزه زاگرس )زاگری سایر استانهاجنگلبلوط در  

های شییمالی کشییور های حییوزه اسییتانی اسییتانهییاجنگلو 
 ی هیرکانی(.هاجنگل)

انجییام تحقیقییات مورفومتریییک و مقایسییه آن بییا نتییایج . 2
 تحقیقات ژنتیکی.

ها جهت بررسی تنوع ژنتیکی پروانه استفاده از سایر نشانگر.  3
 بهترین نشانگر. جوانه خوار بلوط و یافتن

 T. viridana خوار  بلوط بررسی تنوع ژنتیکی پروانه جوانه. 4
هییای خسییارت زا و کمتییر  در جمعیییت 28sبییا اسییتفاده از ژن 

 زای آفت.خسارت

 T. viridana خوار  بلوط بررسی تنوع ژنتیکی پروانه جوانه. 5
 .گیری از سایر نشانگرهای مولکولی در مناطق مورد مطالعهبا بهره
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