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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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علمي نشريه   

فناوري گياهان زراعي زيست  

  
 »مقاله پژوهشي«

 .Tortrix viridana L. (Lepخـوار بلـوط   ي جوانـه  تنـوع ژنتيكـي پروانـه   بررسـي  

Tortricidae)  28هاي بلوط زاگرس با استفاده از  در جنگلs rDNA 

 
3يغبار حامد، *2يفاتح فواد، 1يمجد محمد، 1ونديموس رضوان

 

  چكيده
 Tortrix viridana (Lep. Tortricidae)خوار بلوط  ي جوانه هاي زاگرس، پروانه يكي از مضرترين آفات جنگل
هاي بلوط شمال غرب ايران و  خوار بلوط در جنگل ي جوانه هاي گياه ميزبان پروانه است. تنوع ژنتيكي جمعيت

هاي  ها، در مناطق جنگلي استان آوري نمونه بررسي شد. جمع 28sي زاگرس شمالي با استفاده از توالي ژن  منطقه
ي لاروي  آوري شده كه در مرحله هاي جمع ونهآذربايجان غربي، لرستان، كردستان و كرمانشاه صورت گرفت. نم

ي كامل تبديل شوند، در آزمايشگاه نگهداري شدند. استخراج  بودند تا زماني كه به شفيره و سپس به حشره
DNA  به روشCTAB  28انجام و به منظور تكثير ناحيهs  28از توالي ژنs  جنسTortrix  ازNCBI  براي

يابي شدند.  توالي PCRتكثير و محصولات  PCRي مورد نظر با استفاده از روش  طراحي پرايمر استفاده شد. ناحيه
 DNAنمونه با كيفيت بالاتر توالي  18انتخاب شد كه  28sنمونه براي بررسي تنوع ژنتيكي با استفاده از ژن   21

ويرايش و با  Bioeditبا استفاده از نرم افزار  DNAهاي  هاي بيشتر مورد استفاده قرار گرفت. توالي براي بررسي
برداري ترسيم گرديد.  تكرار نمونه 1000با  UPGMAتراز شد و درخت فيلوژنتيك به روش  MegaXنرم افزار 

ها است. نتايج درخت  ها بيشتر از درون جمعيت ها نشان داد كه تنوع مابين جمعيت ارزيابي ساختار ژنتيكي جمعيت
ي جغرافيايي داراي تنوع  خوار بلوط بر اساس فاصله ي جوانه ف پروانههاي مختل فيلوژنتيك نيز نشان داد كه نمونه

 ژنتيكي هستند. بنابراين زمان ظهور آفت، رفتار و نوع كنترل و مديريت آفت آنها هم متفاوت است.

 كردستان، دانشگاه ،ياهيگ ديتول و كيژنت گروه1
 .رانيا سنندج،

 .رانيا تهران، نور، اميپ دانشگاه ،يكشاورز گروه2
  .رانيا سنندج، كردستان، دانشگاه ،ياهپزشكيگ گروه3
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  مقدمه
هـاي طبيعـي و   پـذير و از سـرمايه   يكي از منـابع تجديـد   ها جنگل
باشـند.   هاي اصلي توسعه و رشد اقتصادي هر كشوري ميپشتوانه
 4/7ميليون هكتار وسـعت دارنـد و حـدود     4/12ي ايران ها جنگل

انـد (غبـاري و همكـاران،     درصد از سـطح كشـور را پوشـش داده   
 ترين و ي زاگرس مهمها گلجن ،عد از جنگل هاي شمال). ب1386

 ي كشور هستند كه حفاظت از آب و خاكها جنگلترين  ارزش با

ملي، مهيا كردن شرايط زيسـتي بـراي سـاكنان محلـي و      از جنبه
بـه شـمار    ها جنگلاين  فوايدترين  محصولات چوبي از مهم توليد
 ).Jazirehi and Ebrahimi-Rastaghi., 2003( آيند مي

هاي مختلـف بلـوط در    گونه رويشگاه رينت و وسيع ترين اصلي
 و به همين دليل ايـن منطقـه   هستند زاگرس هاي كوه رشته ،ايران

ي هـا  جنگـل اي را به خود اختصاص داده است.  اهميت بسيار ويژه
ــالغ بــر   ــا مســاحتي ب درصــد از  40ميليــون هكتــار،  5زاگــرس ب

 ترين تـأثير  ي ايران را به خود اختصاص داده است و بيشها جنگل
را در تأمين منابع آب زيرزميني، توليـد اكسـيژن، حفاظـت خـاك،     
تعديل آب و هوا و امرار معاش سـاكنين منطقـه دارنـد (طـالبي و     

هــاي غالــب در درصــد تيــپ گونــه 70). حــدود 1384همكــاران، 
باشد. كه اين درختـان   ي زاگرس شامل درختان بلوط ميها جنگل

 ، ويـول )Quercus infectoria( هـاي دار مـازو  بلوط شامل گونه
)Quercus  libani(  ــرودار ــوط ب  )Quercus brantii( و بل

شمال غرب كشور آغاز و تا مناطق غـرب و   انتهايكه از  باشد. مي
در  ساليان اخيردر ). 1384را دربرگرفته اند (مظفريان، جنوب غرب 

هايي ها و شرايط اقليمي بخشبوم اثر تغييرات ايجادشده در زيست
هـايي واقـع   آفـات و بيمـاري   هجـوم ي زاگرس مـورد  ها جنگلاز 

براي مـرگ و   ي رااند كه وضعيت بسيار حادي داشته و شرايط شده
   ).Marvi-Mohajer, 2005( كرده استها فراهم  زوال آن

هاي مختلـف   يكي از آفات مخرب كه در چند دهه اخير، گونه
نـه  بلوط را در جنگل هاي زاگرس مورد حمله قرار داده است، پروا

ي هـا  جنگل يداريپا) است. Tortrix viridana( خوار بلوط جوانه
از جملـه پروانـه جوانـه خـوار      يعوامل متعدد ي لهيبه وس زاگرس
(غبـاري و همكـاران،    شـود  يم ديتهد )Tortrix viridana( بلوط

  )Tortrix viridana( خـوار بلـوط   شـيوع پروانـه جوانــه  ). 1386
و با  دارددر بسياري از نقاط وجود  و محدود به منطقه خاصي نبوده

ويژه در مناطق جنگلي زاگرس شمالي و ميـاني  طغيان هر ساله به
 كنـد و يكـي از  خسارات چشمگيري به درختان بلوط تحميـل مـي  

درختان جنگلـي در منطقـه رويشـي زاگـرس      مشكلاتترين  مهم
 حـال  در آفـت  ايـن  ايـران  ). در1394(زرگران و همكـاران.   است

 و كهگيلويـه  غربـي،  آذربايجـان  هـاي  اسـتان  در دتش ـ بـه  حاضر
 ,Sabeti( اسـت  پراكنـده  كرمانشاه و لرستان بويراحمد،كردستان،

هاي زاياي  پروانه جوانه خوار بلوط از طريق تغذيه از جوانه )1995
 Hunter( كنـد  درختان خسارت سنگيني به درختان بلوط وارد مي

et al., 2008.( ســال بــوده و  ايــن آفــت داراي يــك نســل در
زمـان بـا    هم گذراني آن به صورت تخم است. خسارت آن زمستان

هـاي اول و   و سـن  شـود  خروج لاروها از اواخر اسفندماه شروع مي
 ,.Serra et al( كننـد  مـي  دوم لاروهـا در داخـل جوانـه زنـدگي    

 هـا شـروع بـه    لاروهاي سن سوم پس از خروج از جوانه .)2014

 ها را تـا   ند و در ضمن تغذيه، برگكن هاي جوان مي تغذيه از برگ

 هـاي  تنند، ولي شدت تغذيه و خسارت بالا در سـن  كرده و تار مي

 چهارم و پنجم لاروي ظاهر شده به طوري كه در بعضي از مـوارد 
هــاي طغيــان درختــان را بــه طــوركلي عــاري از بــرگ  در دوره و

 ).Fazeli and Abaei, 1990( كنند مي

هــاي  هــاي ميزبــان، كنتــرل گونــهعوامــل مختلفــي از جملــه 
شيميايي، فاصله جغرافيايي و موانع جغرافيايي، روي تنوع ژنتيكـي  

 ژنتيكـي  تنـوع  گـذارد. ارزيـابي   و ساختار ژنتيكي حشرات تاثير مي
 ايـن  ژنتيكي ساختار تعيين به خوار بلوط، جوانه پروانه هاي جمعيت
 تيكـي ژن تمـايز  وضـعيت  و ها جمعيت بين جريان ژني ميزان آفت،

 به پي بردن براي اطلاعاتي چنين. مي تواند كمك كند ها جمعيت
 حيـاتي  شـمالي  زاگرس بلوط جنگل آفت در اين پراكنش وضعيت
 و كليـدي  هاي مؤلفه از يكي آفت كه پراكنش اين چرا بود، خواهد
 كنتـرل  به منظور آفت مديريت هاي اجراي برنامه با رابطه در مهم
 انتخاب براي مي تواند اطلاعات اين اين،بر  افزون. است آن موثر

 باشـد  سـودمند  آفـت  ايـن  كنترل وكارآمد مناسب هاي استراتژي

  ).1401(مرادي و همكاران، 
و شناسـايي تنـوع ژنتيكـي     هـا  جنگلچنين مديريت پايدار  هم

هـاي  هگـا ي كشـور بـه عنـوان ذخيـره    ها جنگلبراي محافظت از 
ضـرورت در مـواقعي كـه    ژنتيكي بسيار حائز اهميـت اسـت. ايـن    

اي هستند  هاي طبيعي يك گونه داراي اهميت اقتصادي ويژه توده
). Jones and Despland., 2006( انــد بســيار داراي اهميــت

شناخت و گسترش يك شيوه كارآمد براي مديريت هرچه بهتـر و  
كارآمدتر آفت مهم مذكور، نيازمند شناخت هرچـه بيشـتر آفـت و    

ــان آن اســت  ــ(غميزب ــدا اثي ــاران،  نيل . يكــي از )1399و همك
هايي كه در كنار شـناخت دشـمنان طبيعـي، سـموم مـؤثر و       جنبه

اي آفت مورد نياز است، بررسـي  عادات رفتاري، توليدمثلي و تغذيه
اسـت كـه    )T. viridana( تنوع ژنتيكي پروانه جوانه خـوار بلـوط  

تـري از بيولـوژي آفـت و تغييـرات     درك درست و دقيـق منجر به 



  ...   Tortrix viridana L. (Lep.,  Tortricidae)  بلوط خوار جوانه پروانه  يكيژنت تنوع يسربرو همكاران:  ندموسيو 34
 

تواند در امر مديريت آفت مذكور شود كه مياي آن ميگونه درون
ي بلوط بسيار مؤثر باشد ها جنگلبه عنوان يكي از مهمترين آفات 

)DuMerle, 1999.(  
هاي ژنتيك مولكولي، پيشرفت بزرگي را در زمينـه   اخيرا روش

اي از  چنـين مجموعـه   انـد. هـم   زيست شناسي تكاملي ايجاد كرده
شوند  براي مطالعه تنوع ژنتيكي به كار برده مي ابزارهاي مولكولي

هاي خاصي آغـاز   از ارگانيسم DNAكه اين مطالعات با استخراج 
شده و براي اهدافي چون بازسازي تاريخ فيلوژنيك هر گونه داخل 
مجموعه، ژنتيك جمعيت و برسي ويژگي هاي ژنتيكي گياهـان و  

 Wharton et al., 2000; Wang and( روند جانوران به كار مي

Messing, 2003.(  
يا پروتئين هسـتند   DNAهايي از  نشانگرهاي مولكولي توالي

باشـند و بـا    ها مـي  هاي مشخصي روي كرومزوم كه داراي جايگاه
 Bhau et( يك سري صفات بخصوص ارتباط و پيوستگي دارنـد 

al., 2014.(   انواع مختلفي از نشانگرهاي مولكولي وجود دارد كـه
دهنـد و   ها و موجودات مختلف را نشان مي گونه يكي بينتنوع ژنت

هايي از جمله سـنجش آسـان و سـريع، تكـرار پـذير       داراي مزيت
باشـند و امكـان تبـادل اطلاعـات بـين       بودن، دسترسي آسان مي

  ).Schroeder et al., 2010( هاي مختلف دارند آزمايشگاه
RNA 28ريبوزوميS  كي RNA يبـرا  يبوزومير يساختار 

 يهـا  بـوزوم يدر ر دياس ـ كي ـبونوكلئير يبـوزوم يواحد بزرگ ر ريز
 يا هيــاز اجــزاء پا يكــيو  يوتيوكــاري يهــا ســلول يتوپلاســميس
ــهاســت. ا آن ــوزومير RNAســاخت  هــم ،RNA ني در  23S يب

 به .است يتوكندريكُدشونده توسط م RNA 16Sو  ها وتيپروكار
گفتـه  28S،  28S rDNA يبـوزوم ير RNAكُدكننـده   يهـا  ژن
 يهـا، بـرا   ژن ني ـا كينوكلئ دياس يتوال سهياز مقا ي. گاهشود يم

فيلـوژنتيكي و برسـي    يها ساختار درخت يمولكول ليتحلتجزيه و
 ـ يهـا  هـا، حشـرات، خـرس    قـارچ  ان،ي ـآغازتنوع ژنتيكي در و  يآب

در ايـن  ). Nugnes et al., 2015د (شـو  يداران اسـتفاده م ـ  مهره
، 28sژنتيكي پروانه جوانه خوار بلوط با استفاده از ژن مطالعه تنوع 

 بر اساس فاصله جغرافيايي و فاصله ژنتيكي بررسي مي شود.

 
 پيشينه پژوهش

دهـد و  مطالعه ژنتيك جمعيت، الگوهاي تنوع زيستي را نشان مـي 
هاي تمايز و سازگاري تكـاملي، از جملـه جريـان    در مورد محرك

 دهـد. ايـن  اطلاعاتي را به ما مـي  ژن، رانش ژن و انتخاب طبيعي
گيـري در مـورد   تواند درك مـا را نسـبت بـه تصـميم    موضوع مي

هــاي صــحيح مــديريت و حفاظــت افــزايش دهــد انتخــاب روش

)Sunde et al., 2020(.     مطالعه و بررسي سـاختار ژنتيكـي و تنـوع
هـاي ميزبـان،     ژنتيكي در حشرات امكان دارد از عواملي چـون گونـه  

ي جغرافيايي و موانع جغرافيـايي تـاثير بپـذيرد و همچنـين در      فاصله
ساختار و تنوع ژنتيكي به تعداد  Lepidopterousهاي  برخي از گونه

 .)Men et al., 2017( ها بستگي داردنسل و ظرفيت مهاجرت آن

خــوار بلــوط در دنيــا در زمينــه بررســي تنــوع ژنتيكــي جوانــه
اي در مطالعه ،طور مثالهاي متعددي انجام گرفته است. به بررسي

در كشور آلمان با استفاده از نشانگرهاي ريزماهواره انجام شده، اثر 
خوار بلـوط مـورد   فاصله جغرافيايي بر جدايي جمعيتي پروانه جوانه

  ).Schroeder et al., 2010( بررسي قرار گرفته است
ايي جمعيتي  در شهر مونستر كشور آلمان بررسي تنوع درون گونه

از پروانه جوانه خوار بلوط انجام شد كه در آن بررسي از نشـانگرهاي  
استفاده كردند كه بيانگر آن بـود كـه تنـوع     2و  1سيتوكروم اكسيداز 

درون گونـه ايـي    تر از تنـوع  انه بيشدرون گونه ايي در اين شب پرو
ساير حشراتي است كه قبلا روي آنهـا بررسـي انجـام داده انـد و     

ها در بين جمعيت هاي  همچنين تفاوت در فراواني انواع هاپلوتيپ
مورد بررسي بالا است كه ايـن بيـانگر آن اسـت كـه ماركرهـاي      

  T. viridanaيافته تـا كنـون بـراي مطالعـات ژنتيكـي در      توسعه
در بررسـي  ). Schroeder and Scholz, 2005( مناسب هسـتند 
انجـام شـد، از    2019و همكاران در سـال   Serraديگر كه توسط 

 2و  1 دازياكس ـنشانگرهاي ريزماهواره و نشـانگرهاي سـيتوكروم   
 پروانـه هـاي   از آن بـود كـه جمعيـت    استفاده شـد. نتـايج حـاكي    

هـاي مختلـف بلـوط در منطقـه      خـوار بلـوط بـر روي گونـه     جوانه
اي براسـاس فاصـله جغرافيـايي،     ساردينين و ساير مناطق مديترانه

هـا   بلوط، فنولوژي برگ و زمـان خـروج از تخـم پروانـه     هاي  گونه
نيـز   28Sدر زمينـه اسـتفاده از ژن    داراي تنـوع ژنتيكـي هسـتند.   

ــوا    ــه عن ــت. ب ــه اس ــورت گرفت ــاتي ص ــال از مطالع  RNAن مث
زنبـور عسـل اروپـايي    براي بررسي تنوع ژنتيكـي    28Sريبوزومي

)(Apis mellifera   زنبـور  به منظور كمك به حفظ تنوع ژنتيكـي
از  يا گسـترده  فيطعسل اروپايي در زمينه كمك به گرده افشاني 

 و پـايين  ژنتيكـي  تنوع هاي شاخصاستفاده شد و  يزراع يها گل
 Meemongkolkiat etدادنـد   نشان را ها گونه بين و درون تنوع

al., 2019) .(28 هــاي ژن اي ديگــر از در مطالعــهS  در خــانواده
كـه يكـي از   ) Hemiptera: Coccoidea( هاي گيـاهي  شپشك
بـراي   هسـتند  حشـرات  هاي گروه ترين رسان آسيب و ترين مهاجم

 Amouroux( ها استفاده شد شناسايي ژنتيكي و مورفولوژيكي آن

et al., 2017.(    28در بررسـي ديگـر، از ژنS   در كنـه شـكارچي 
Amblyseius largoensis   ــه ــق ب ــدكه در آن موف ــتفاده ش اس
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 ).Navia et al., 2014( شـدند هـا   بنـدي كنـه   شناسايي و طبقـه 
 Tortrix viridanaارزيابي تنوع ژنتيكي پروانه جوانه خوار بلـوط  

در داخـل و بـين    Quercus roburي  بلـوط   فعـال بـر روي گونـه   
هاي حشره مذكور با استفاده از نشـانگرهاي ميتوكنـدريايي و    جمعيت

توده بلوط در شمال غربي آلمـان   10بر روي  AFLPكلروپلاستي و 
مورد بررسي قرار گرفـت. نتـايج حاصـله از نشـانگر ميتوكنـدريايي و      

AFLP خوار بلوط بيشتر  هاي پروانه جوانه تنوع ژنتيكي درون جمعيت
ي جريـان ژنـي بـالا مـابين     دهنـده ها بود كـه نشـان  ن جمعيتاز بي

 ,Schroeder and Degan(ها است. در بررسي كه توسـط  جمعيت

ها و پروانه جوانه خوار بلوط انجـام شـد،   روي تنوع ژني بلوط )2008
داري را براي هر دو نشانگر نشان داد. به  نتايج همبستگي منفي معني

در الگوهاي تنوع ژنتيكـي ميزبـان و    طور خلاصه، دلايل اين تفاوت
هـاي مختلـف ظهـور نسـل،     توان در زمـان ي گياهخوار را ميحشره

اي در مطالعـه  افـت ها و پتانسيل پراكنـدگي آفـت مـذكور ي   مكانيسم
بـراي تعيـين تنـوع     2010و همكاران در سـال   Schroederتوسط 

از خـوار بلـوط    ي پروانـه جوانـه  ژتتيكي يك جمعيت ايزوله و جداشده
بـا   (جنوب روسيه) Bashkir Transuralلحاظ جغرافيايي در منطقه 

پنج جمعيت ديگر با استفاده از هشت نشانگر ريزماهواره مورد بررسي 
نفـر   62تـا   48قرار گرفتند. تعداد نمونه مورد بررسي در هر جمعيـت  

بوده كه نتايج نهايي حاصله حـاكي از آن بـود كـه تنـوع ژنتيكـي در      
بيشتر از جمعيت در مركز منطقه توزيع بوده اسـت.   جمعيت جدا شده

توانست مخزن ژني اين جمعيـت را شـكل   در طي آناليزهايي كه مي
اي كشف نشد. پديده انتخاب طبيعي موجب دهد اثرات محدود كننده

توانـد  هاي خاص در درون اين جمعيت شده و اين عامل مي حفظ آلل
اي در اين جمعيت رمنتظرهتوجيهي براي ايجاد تنوع ژنتيكي بالاي غي

  .)Shroeder et al., 2010(  باشدايزوله شده 
  

  روش شناسي پژوهش
هـاي كردسـتان، كرمانشـاه،     ي بلوط استانها جنگلدر اين مطالعه از 

آذربايجان غربي و لرستان بـه صـورت تصـادفي و براسـاس فاصـله      
گونـه  ژنوتيپ به صـورت لارو و شـفيره از روي    18جغرافيايي، تعداد 

در اسـتان   آوري شد. به ترتيب جمع )Quercus branti( بلوط برودار
 5ايستگاه، در آذربايجـان غربـي    5ايستگاه، در كرمانشاه  7كردستان 

برداري، مـورد   ايستگاه نمونه 4ايستگاه، و همچنين در استان لرستان 
هـاي نمونـه    ). حداقل فاصله بين ايستگاه1ند (جدول قرارگرفتمطالعه 
نمونـه كـه    1بـرداري   كيلومتر بود و در هر ايستگاه نمونه 30برداري 

آوري شد. طول و عرض جغرافيايي و  نماينده يك جمعيت است، جمع
  ثبت گرديد. GPSارتفاع از سطح دريا نيز به وسيله دستگاه 

  

  
  )Gao et al,.2020( نمايش مناطق جغرافيايي كه نمونه برداري در آنجا انجام شد (كردستان، كرمانشاه، آذربايجان، لرستان) .1 شكل

  
  



  ...   Tortrix viridana L. (Lep.,  Tortricidae)  بلوط خوار جوانه پروانه  يكيژنت تنوع يسربرو همكاران:  ندموسيو 36
 

  
  

آوري شـده و   جمع بلوطهاي پروانه جوانه خوار لاروها و شفيره
در محيط مناسب در آزمايشگاه ژنتيـك و بيوتكنولـوژي دانشـگاه    
كردستان، نگهداري شدند تا زماني كـه تبـديل بـه حشـره كامـل      

كامل ظهور يافته را به وسيله اتيل استات  شوند. و در پايان حشرات
هـا را در  معدوم نموده و به تفكيك منطقه جغرافيـايي ميزبـان، آن  

درصد قرار داده و در يخچـال بـا    70ي حاوي الكل ا ظروف شيشه
  .شدندگراد نگهداري  درجه سانتي 4دماي 

 DNAهاي مولكولي اسـتخراج   سپس به منظور انجام بررسي
 CTAB )Dumolin etاز قسمت سر و تنه حشره كامل با روش 

al., 1995( ي اول بـراي   حلـه با مقداري تغيير انجام گرفت. در مر
هـاي حشـره مـذكور، از نيتـروژن مـايع       فريز و خرد كردن نمونـه 

هـاي حشـره    در مرحله ي اول براي خرد كردن نمونهاستفاده شد. 
ميكروليتري كه هـر يـك    5/1هاي  ها را به ميكروتيوب مذكور، آن

كـرده و بـا     داراي برچسب مربوط به نمونه مورد نظر بودند منتقل
 630پس س ـها فريز و خـرد شـدند.    وژن مايع نمونهاستفاده از نيتر

 :Tris Base pH ، رصدد CTAB) CTAB1 ليتر از بافر  ميكرو

 مــولار ، يلــيم 100 7/5 NaCl700  مــولار يلــيم ، EDTA50 
 ميلي مـولار  140 مولار، مركاپتواتانول ليمي  ليتـر از  ميكـرو  70و  )

SDS10 گـراد  سانتي درجه 65(با دماي  شده رصد از پيش گرمد( 
و بـه   شـده بـه آن افـزوده    Kميكرو ليتر پروتئيناز  15 و همچنين

در بن ماري  سانتيگراد درجه 55 ساعت در دماي 18 الي 12 مدت
 ميكـرو ليتـر از    240 و سـپس  قرار داده شد NaCl 5  3 مـولار و 

در  دقيقـه  15 و به مدت شدميكرو ليتر مركاپتواتانول به آن اضافه 
. پس از ليز شدن گرفت قرار ماري در بنگراد  درجه سانتي 37 دماي

 و به مـدت شد  ميكرو ليتر كلروفرم به آن اضافه 250كامل نمونه،
 15 صورت دستي تكان داده و سـپس بـه مـدت    به دقيقه 10-15

 دور در دقيقه به مـدت  1200 و گراد درجه سانتي 4 دقيقه در دماي
بـين بـردن    ايـن مرحلـه بـراي از    سانتريفيوژ انجام شد. دقيقه 15

رويـي را بـه يـك     شـد. فـاز   آلودگي پروتئيني يكبار ديگـر تكـرار  
 -20(ميكرو ليتر ايزوپروپانول سرد  700داده و  ميكروتيوب انتقال

دقيقـه   15 و سپس به مدتگرديد به آن اضافه  )گراد سانتيدرجه 
سـانتريفيوژ   گراد درجه سانتي 4 دور در دقيقه و در دماي 1200 در

ميكـرو ليتـر    500 پس فاز رويي را دور ريخته و با. سانجام گرفت
 پلـت بـا  نهايتـا  را شستشـو داده و   )رسوب(درصد پلت  70 اتانول

و  سپس بـا اسـتفاده از دسـتگاه بيوفتـومتر    شد. جريان هوا خشك 
اسـتخراج   DNAدرصد كميت و كيفيت  2/1الكتروفورز ژل آگارز 

ها و همچنـين   شده مورد بررسي قرار گرفت. و جهت مشاهده باند
اســتفاده شــد. بــا  UV doc، از دســتگاه DNAبررســي كيفيــت 

 DNAهاي رقيق شـده   گيري دستگاه بيوفتومتر، جذب محلو كار  به
طـول مـوج جـذب حـداكثري نـوري       ( نانومتر 280در طول موج 

جـذب اسـيدنوكلئيك)   طـول مـوج   (ي نـانومتر  260هـا) و  پروتئين
 DNAهاي  گيري شد و همچنين نسبت جذب نوري محلول اندازه

نانومتر كه خود شاخص ميـزان   280نانومتر به  260در طول موج 
  است، محاسبه شد. DNAخلوص 

  

  فياييبرداري از نظر ارتفاع از سطح دريا و موقعيت جغرا هاي مناطق نمونه ويژگي .1 جدول
محلنام  طول و عرض جغرافيايي ايارتفاع از سطح در زبانيگونه م  شناسه

1286  N3٨20٢4.6 E4١1907.8  ،كاني سوره ،بانهكردستان برودار 4kurd 
1238 N352216.0 E461620.1 سورين ،، بانهكردستان برودار 5kurd 
1360 N352216.0 E461620.1 ،سيف تاله ،بانه كردستان برودار 14kurd 
1286 N352704.1 E461322.7 ،ناريد يكان وان،يمر كردستان برودار 17kurd 
1367 N٣١2704.1 E461322.7 ،بسطام وان،يمر كردستان برودار 15kurd 
1395 N352431.6 E461811.9 ،چناره وان،يمر كردستان برودار 16kurd 
1395 N352431.6 E461811.9 ،دزلي وان،يمر كردستان برودار 18kurd 
1367 N353552.6 E460721.9 نودشه ،مانشاهكر برودار 2k-r 
1360 N353552.6 E460721.9 پاوه ،مانشاهكر برودار 3k-r 
1360 N353350.2 E466546.8 قوري قلعه ،مانشاهكر برودار 6k-r 
1535 N3530029 E460633.6 جوانرود ،مانشاهكر برودار 7k-r 
1520 N360121.9 E451103.2 هرسين ،مانشاهكر برودار 1kr 
1520 N360121.9 E451103.2 پيرانشهر ،آذربايجان غربي برودار 9az 
1374 N355642.0 E455704.2 بادين آباد،آذربايجان غربي برودار 10az 
1312 N362843.7 E451917.0 ميرآباد ،يغرب جانيآذربا برودار 11az 
1312 N362843.7 E451917.0 نلاس ،يغرب جانيآذربا برودار 12az 
1340 N362255.7 E452336.0 سردشت ،يغرب جانيآذربا برودار 13az 
1340  N362255.7 E452336.0 8  مازودار  نورآباد ،لرستانlores 
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ها، با استفاده از تـوالي گونـه هـاي نزديـك در      طراحي پرايمر
، Primer3به وسيله نـرم افـزار آنلايـن     NCBIپايگاه اطلاعاتي 

  انجام شد.
هاي استخراج شده را رقيـق كـرده و در     DNAدر اين مرحله 

منظور  به استفاده كرديم. از آن )PCRمراز ( پليايي  واكنش زنجيره
استفاده شـد. واكـنش    كلريترموسااز دستگاه  PCR1انجام واكنش 

PCR  بـــا اســـتفاده از كيـــتPCR )Master mix ،Primer-

R،Primer-F ،DNA   الگو، آب دوبار تقطير شده) با حجم نهايي
هاي از پيش طراحي شده انجـام   ميكروليتر و استفاده از آغازگر 20
از  آغـازگر  در اين تحقيق طراحـي ).  Hebert et al., 2004( شد

RNA  28ريبــوزوميs  صــورت گرفــت. ابتــدا منطقــه كنترلــي از
RNA نزديك بـه گونـه   هاي  ريبوزومي براي گونهT. viridana 

خـش  در ب )NCBI( يدر سايت مركز ملي اطلاعـات بيوتكنولـوژ  
شد و توالي به دست آمده از اين سايت بـراي    وجو نوكلئوتيد جست

سپس بـا  ادامه مراحل طراحي آغازگر، مورد استفاده قرار داده شد. 
آغـازگر مـورد نظـر طراحـي شـد        primer3استفاده از نرم افـزار 

ــدول  ــه   ) 2(ج ــنتز ب ــت س ــدي جه ــوالي نوكلئوتي ــت ت و در نهاي
آمريكا ارسال گرديد. بعد از سنتز آغازگر مورد   Genscriptشركت

هـاي شـركت مربوطـه     نظر و دريافت آن با توجه به دسـتورالعمل 
 PCRپس از انجام واكـنش   رقيق شد و مورد استفاده قرار گرفت.

درصد اسـتفاده   2/1رز جهت مشاهده قطعات تكثير يافته از ژل آگا
الگوهاي مشاهده شدند.  UVdocشد. سپس باندها توسط دستگاه 

ي  صورت كدگذاري حروف لاتين امتيازدهي شـد. فاصـله   نواري به
ها بر اساس ضريب نئي محاسبه و دنـدروگرام  ژنتيكي بين جمعيت

و   Bioeditبا استفاده از نرم افـزار  neighbor-joining2به روش 
MEGA براي تعيين تـوالي   .ها رسم شد بندي ژنوتيپبراي دسته

هايي كه براي تكثير آن به كار برده شـد   از همان آغازگر 28sژن 
ها توسط شركت بيومجيك انجام گرفـت.   استفاده شد. تكثير توالي

هـاي بـه كـار رفتـه در ايـن بررسـي توسـط         تـوالي پس از تكثير، 

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

  
  هاي پژوهش يافته

نمونه كه از كيفيت مناسبي برخـوردار   18نمونه،  21در كل از بين 
  28sمولكولي انتخاب شـدند. ناحيـه    )، براي بررسي3(جدول بودند

ايـي   هـايي كـه بررسـي شـد در واكـنش زنجيـره       در تمام جمعيت
). 2بـود (شـكل   جفت باز 850 مراز تكثير شد و اندازه آن حدود پلي

مـراز روي ژل آگـارز    ايي پلي محصولات حاصل از واكنش زنجيره
درصد مورد مشاهده قرار گرفتند. كه نشان داد آغـازگر مـورد    2/1

 28sاختصاصي براي ناحيه  استفاده به خوبي عمل كرده و قطعات
تهيه شده است. وجود يك باند اختصاصي بيانگر آن بود كه توالي 
مشابهي براي جفت شدن باآغازگر مـورد اسـتفاده در ايـن محـل     

  وجود ندارد.
  

  هاي بررسي شده در مطالعات مولكولي نمونه .3جدول

  

  
 هاي استفاده شده در مطالعات مولكولي آغازگر .2جدول 

  
  
  

                                                      Polymerase chain reaction .1  
  روش همسايگي مجاور. 2
  

 توالي آغازگر

28s_F SAGTACGTGAAACAAMTTGAGAG 

28s_R GGARGGAACCAGCTACTATC 

  علامت اختصاري  ها نمونه
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، الگوي باندي ناحيه تكثير شده 1kbمولكولي كش  تصوير خط .2شكل 

  
نمونه مورد مطالعه،  21نشان داد كه از تعداد  PCRنتايج اوليه 

نمونه داراي كيفيت لازم براي توليد نبودند، كه در ادامه كـار از   3
جهـت    نمونه اسـتفاده شـد و   18ها استفاده نكرديم و از مابقي  آن

  يابي ارسال شدند. توالي
، بـه وسـيله   UV docهاي مشاهده شده توسـط دسـتگاه    باند

ها همگـي در   مورد برسي قرار گرفتند. باند 1kbكش مولكولي  خط
  اند. ايجاد شده bp 850ناحيه حدود 

 آذربايجـان  )Fst(هـاي   جمعيـت بين  چنين تنوع ژنتيكي ما هم
است درحالي كه  001/0غربي و كرمانشاه بسيار كم بوده و معادل 

هــاي كردســتان و آذربايجــان غربــي تنــوع ژنــي  مــابين جمعيــت
  است. 004/0متوسطي وجود دارد و مقدار آن برابر با 

ناحيه متغييـر   13هاپلوتايپ،  5تعداد  DNAspافزار  توسط نرم
د. ميـزان  تشـخيص داده ش ـ  1جهش ژنتيكي 14مورفيسم) و  (پلي

هاي انتخاب شده ازاستان كردسـتان،   تنوع هاپلوتيپي براي جمعيت
هـاي   دهد جمعيت بود كه نشان مي 1كرمانشاه و آذربايجان غربي 

استان از لحاظ ژنتيكي كاملا متفاوت هستند. اما در اسـتان   3اين 
گيـري   لرستان به علت دارا بودن فقط يك جمعيت قادر بـه انـدازه  

  وتيپي نبوديم.ميزان تنوع هاپل
  

  ها و جريان ژن بين جمعيت Fstشاخص آماره  .4 جدول
Nm Fst اندازه جمعيت  نام  

  1  كرمانشاه -كردستان072/0  75/1
  2  آذربايجان غربي -كردستان  004/0  72/1
  3  كرمانشاه -آذربايجان غربي  98/1001/0
  

)، الكتروگرام مربوط به 2يابي (شكل بعد از دريافت نتيجه توالي
هـاي بـه    باز شد و كيفيت تـوالي  BioEditeافزار  هر نمونه، با نرم

                                                                                      
1. Mutation 

دست آمده مورد بررسي و كنترل قرار گرفـت. سـپس بـه كمـك     
هـاي بـا كيفيـت     ها اصلاح شدند و نوكلئوتيد همين نرم افزار توالي

ها حذف شدند. در نهايت نتيجه حاصـل   كم از ابتدا و انتهاي توالي
نوكلئوتيد شد. فرآوانـي هـر    850منجر به توليد يك قطعه به طول

هاي آدنين، سيتوزين، گوانين و تيمين براي پروانه  يك از نوكلئوتيد
محاسـبه شـد    MEGA Xخوار بلوط با استفاده از نرم افزار  جوانه 

تـرين   دنـين كـم  ترين فرآواني و بـاز آ  به طوري كه بازگوانين بيش
  ). 6(جدول هاي ذكر شده داشت فرآواني را در بين نوكلئوتيد

  
تنوع هاپلوتيپي و تنوع نوكلئوتيدي و تعداد هر يك از  .5 جدول

 هاي مورد بررسي جمعيت

تنوع 
 نوكلئوتيدي

)pi(  

تنوع 
 هاپلوتيپي

)Hd(  

 تعداد

  توالي
)N(  

جمعيت موجود 
  در هر گروه

گروه 
  بندي

06/0  98/0  18  
هاي مورد  توالي18

بررسي در اين 
  مطالعه

گروه 
  اول
  

006/0  1  7  
هاي  توالي جمعيت

  استان كردستان
گروه 
  دوم

007/0  1  5  
هاي  توالي جمعيت

  استان كرمانشاه
گروه 
  سوم

2/0  1  5  
هاي  توالي جمعيت

استان آذربايجان 
  غربي

گروه 
  چهارم

  
  گيري مناطق نمونهها حاصل از مجموع تمام  واني نوكلئوتيدفرا .6 جدول

 T C  A  G  C+G T+A  نوكلئوتيدها

ميانگين 
  فرآواني

46/21  40/27  67/19  47/31  87/58  13/41  
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 18هـاي بـه دسـت آمـده از      ميزان فاصله ژنتيكي ميان توالي
). بر طبق اين جـدول  7جمعيت مورد مطالعه، به دست آمد (جدول

استان غربـي كشـور از    4جمعيت مرتبط با  18فاصله ژنتيكي بين 
) مابين 20/1ترين فاصله ژنتيكي ( متغيير است. بيش 20/1صفر تا 

كرمانشـاه)  -(پـاوه  3k-r) و (بادين آباد پيرانشهر 10azدو جمعيت 
بود. با در نظر گرفتن اين نكته كه مقـادير عـددي كمتـر از يـك     

تـوان   دهنـد، مـي   درصد ميزان اختلاف ژنتيكي پايين را نشان مـي 
هاي مورد بررسي  نتيجه گرفت كه فاصله ژنتيكي بين اكثر جمعيت

 بالا بوده است.

  

اي ه ـ چون هدف اصلي از انجام ايـن پـژوهش، بررسـي تفـاوت    
خـوار بلـوط در بخشـي از     هاي مختلف پروانه  جوانـه  ژنتيكي جمعيت

يابي متوجه  ي زاگرس غربي است پس با مقايسه نتايج تواليها جنگل
وجـود دارد. درخـت    28sشديم كه ميزان اختلاف بـالايي در ناحيـه   

پروانه جوانه خوار  28sتوالي ناحيه  18) به كمك 4فيلوژنتيك (شكل
جغرافيـايي مختلـف چهـار اسـتان حـوزه غـرب       بلوط كه از منـاطق  

آوري شده بودند، ترسيم شـد. بـا توجـه بـه     ي زاگرس جمعها جنگل
ها از يك ريشه جد مشترك و قديمي  درخت فيلوژنتيك تمامي نمونه

  اند. بندي شده اند و به دو گروه اصلي تقسيم منشعب شده

  
  28sبخشي از توالي .3شكل 

  

  
 . 1000و بوت استراپ  MEGAافزار  با نرم T viridanaتخمين فاصله ژنتيكي بين گونه هاي  .7جدول 
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ها مربوط به  پروانه جوانه خوار بلوط، اعداد روي گره  28S) بر اساس ناحيهneighbor-joining(درخت فيلوژنتيك با روش  نمودار فيلوژنتيكي. 4 شكل

 مرتبه تكرار است. 1000درصد مشابهت درون گروهي حاصل از 
  

نتايج حاصل از بررسي درخت فيلوژنتيك بيـانگر وجـود تنـوع    
جغرافيايي مختلف و تنوع كم  هاي نقاط  ژنتيكي بالا مابين جمعيت

كـه   1kr,2kr,3krها بود. هم چنين سه جمعيت  تدر درون جمعي
از يك استان (كرمانشاه) هسـتند، طبـق جـدول فاصـله ژنتيكـي،      
اختلاف ژنتيكي مابين اين سه جمعيت وجود ندارد (صفر بـوده) بـا   
توجه به مطالعه حال حاضر و هم چنين مطالعات قبلي مـي تـوان   

تنگـه  نتيجه گرفت به علت فاصله جغرافيـايي كـم و عـدم وجـود     
جغرافيايي مابين اين سه جمعيت اختلاف ژنتيكي هم وجود ندارد. 

  هم صدق مي كند. 12az,11azهاي  اين نتايج براي جمعيت
  

  ها گيري و پيشنهاد نتيجه
خوار  هاي پروانه جوانه نتايج حاصل از بررسي تنوع ژنتيكي جمعيت

ي تنـوع ژنتيك ـ  دهنده اين بود كه نشان 28sبلوط با استفاده از ژن 
در بررسـي   هايي كه مطالعه شـدند وجـود دارد.   بالايي بين جمعيت

غربـي و   تان، آذربايجـان هـاي كردس ـ  استان )،(Hdوتيپي تنوع هاپل
بـوده و كـاملا از نظـر     1كرمانشاه هر كدام داراي تنوع هاپلوتيپي 

چنين بيشترين تنـوع   ها از هم جدا هستند. هم ژنتيكي اين جمعيت
غربي و كمترين تنـوع   آذربايجان به استانمربوط  )pi(نوكلئوتيدي 

   نوكلئوتيدي مربوط به استان كردستان بود.

هـاي مـورد بررسـي (جـدول تعيـين       با در نظر گرفتن شاخص
) در بــين Fstفاصــله ژنتيكــي، درخــت فيلوژنتيــك و آمــاره     

هاي مورد مطالعـه، ميـزان تنـوع هـاپلوتيپي بـالا و تنـوع        جمعيت
ها مشاهده شد كـه ايـن نتـايج بـا      جمعيتنوكلئوتيدي كم در بين 
خوار بلوط كه  هاي قبلي برروي پروانه جوانه نتايج حاصل از بررسي

 گيري داشت، هاي مختلفي انجام شده بودند تطابق چشم با تكنيك
بـا اسـتفاده از    2014 اي كه در طي يك بررسـي در سـال   به گونه

ن شـد  بيا T. viridanaهاي  در جمعيت ،ΙΙCO و ΙCO  هاي ژن
كه تنوع هاپلوتيپي بالا و تنوع نوكلئوتيدي كـم بـين جمعيـت هـا     

 Serra( تواند به دليل رانش ژن باشـد  وجود دارد كه اي عامل مي

et al., 2014(.  
طبق درخت فيلوژنتيكي، فاصله ژنتيكي كردستان و آذربايجان 

تر از فاصـله بـين كردسـتان و كرمانشـاه بـوده چـون        غربي بيش
آذربايجان در دو گروه دور از هم قرار گرفتـه انـد كـه    كردستان و 

هـاي اسـتان    اين نتايج با برسي فاصـله جغرافيـايي بـين جمعيـت    
 540هاي استان آذربايجان غربي كه در حدود  كرمانشاه و جمعيت

 135كيلومتر بوده، و هم چنين استان كردسـتان و كرمانشـاه كـه    
افيـايي برتنـوع ژنتيكـي    كيلومتر فاصله دارند بيانگر اثر فاصله جغر

 )Men et al., 2017( هـاي  يبـود كـه بـا تـايج حاصـل از برس ـ     
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مطابقت دارد. طبق درخت فيلوژنتيكي جمعيت مربـوط بـه اسـتان    
لرستان در يك گروه با جمعيت هاي استان كرمانشاه قـرار گرفتـه   

كند  كه برسي فاصله جغرافيايي هم صحت اين موضوع را تاييد مي
كيلــومتر  193اســتان لرســتان تــا كرمانشــاه  (فاصــله جغرافيــايي

باشد) كه از فاصله استان هاي برسي شده نسـبت بـه يكـديگر     مي
كمتر است پس جريان ژن بين اين دو استان زياد اسـت كـه ايـن    

كـه بيـانگر اثـر فاصـله      )Men et al., 2017( تـايج نتـايج بـا ن  
  ها از هم است مطابقت دارد. جغرافيايي بر جدايي جمعيت

نـين از مقايســه درخـت فيلــوژنتيكي براسـاس مقايســه    چ هـم 
در يـك   12azو 11azهـاي   جمعيتي برداشت شـد، جمعيـت   درون

در يك گروه قرار گرفتند.  13azو 9az,10azهاي  گروه و جمعيت
 12azغربي و  مربوط به ميرآباد آذربايجان 11azفاصله جغرافيايي 

باشد. لـذا   يم 5kmغربي از روي نقشه  مربوط به نلاس آذربايجان
هاي برداشت شده از ميرآباد ونلاس در يك گـروه   قرارگيري نمونه

باشد زيرا فاصـله جغرافيـايي بسـيار     در درخت فيلوژنتيكي منطقي مي
كمي با يكديگر دارند. اين در حالي است كه فاصـله مـابين جمعيـت    

11az  9(غربي  آذربايجانبا سه جمعيت ديگرaz ،10az 13 وaz(  كه
تر است كه اين نتايج بـا نتـايج    اند بيش در يك گروه ديگر قرار گرفته

خوار بلوط كـه در سـال    حاصل از برسي هاي قبلي روي پروانه جوانه
   .)Ghiasoddin et al., 2020 ( انجام شده مطابقت دارد 2020

 )Fst(و تنـوع ژنتيكـي    )NM(ژن چنين از مطالعه جريـان   هم
هاي كردسـتان و   مشخص شد كه بيشترين جريان ژن، بين استان

ــين اســتان  ــرين آن ب هــاي كردســتان و  كرمانشــاه اســت و كمت
آذربايجان غربي است و بيشترين تنوع ژنتيكـي طبـق جـدول بـه     

هـاي كرمانشـاه و    دست آمده مربوط به تنوع ژنتيكي بـين اسـتان  
اي كردسـتان  ه ـ غربي وكمترين تنوع ژنتيكي بين استان آذربايجان

  وكرمانشاه است. 
هـاي ذكـر شـده تنـوع      طبق نتايج اين برسي مـابين جمعيـت  

مشاهده شد و ميزان اين تنوع بسيار بـالا بـوده كـه ايـن     ژنتيكي 
 .Salvato et alموضوع را مي توان با نتـايج حاصـل از تحقيـق    

براي برسي تنوع ژنتيكي پروانه  DNAهاي  كه از نشانگر) 2008(
درختان جنگلـي كـاج) اسـتفاده شـد و      (از آفات مهمزمستانه كاج 

چنين نشـان داد   ها نشان داد. هم تنوع ژنتيكي قوي را بين جمعيت
كه به دليل مهاجرت كم، جريان ژني نيز كم است و تنوع ژنتيكي 

  در طيف وسيعي افزايش يافته است.
هـاي   توان دريافت كه جمعيت با بررسي درخت فيلوژنتيك مي

اند كه اين   هاي مجزا قرار گرفته يي مختلف در گروهمناطق جغرافيا
  خود بيانگر وجود تنوع بالا بين مناطق جغرافيايي مختلف است. 

چنين طبق درخت فيلوژنتيكي، دو جمعيت موجود در استان  هم
اند كه نشان  ار گرفتهدر يك گروه قر )kurd 18و  kurd 7( نكردستا

دينـار مريـوان و دزلـي     (كـاني دهد تنوع ژنتيكي در اين دو منطقه  مي
ژنتيكـي كـم درون     توان علت وجود تنوع باشد. مي مريوان) كمتر مي

جمعيتـي كـه   ها را بيانگر وجود فاصله جغرافيايي كم دانست.  جمعيت
تنوع ژنتيكي غني دارد اغلب داراي سازگاري قوي با محـيط اسـت و   

  .)Li et al., 2022( يابد افزايش ميبنابراين شيوع و گسترش آن 
هـاي مـورد مطالعـه     كنوني ما، تنوع داخـل جمعيـت   در بررسي

ها بود كه اين نتـايج در   كمتر از تنوع مشاهده شده در بين جمعيت
 ,Schroder and Degan )2008aديگر كـه توسـط    دو بررسي

2008b(       بـود.    انجام شده بـود نيـز چنـين نتـايجي حاصـل شـده
هـاي   و مـابين جمعيـت   ژنتيكي در داخـل   بندي ميزان تنوع تقسيم
هـا و در   جـايي آن  هاي جنگلي، با مهـاجرت و پتانسـيل جابـه    آفت

 .ها در انتقـال ژن ارتبـاط مسـتقيم دارد    نهايت با ميزان توانايي آن
ژنتيكـي و    بنابراين بسيار داراي اهميت است كه جريان ژن، تنـوع 

هـاي آفـات مـورد نظـر، قبـل از       هاي اكولوژيكي جمعيـت  ويژگي
  ذاري براي كنترل آفت، تشخيص داده شود.گ سرمايه

هاي مديريت آفات، به اطلاعاتي مانند اندازه  تهيه استراتژي
جمعيت آفت، عوامل موثر بر آن و حتي سطح تعامل بين افـراد  

تواننـد   هاي مختلف بستگي دارد كه همگي مي جمعيت از مكان
در ايجاد روش تاثيرگذار براي كنترل آفات نقش موثري داشـته  

ولكولي قادر هستند هاي م داده. )Assefa et al., 2017( نداشب
دهنـد و بـا كمـك ايـن      ژنتيكي را به مـا نشـان    كه ميزان تنوع

بيني توسـعه، انتشـار و طغيـان آفـات      توانيم به پيش ها مي داده
  كردن يك نشانگر خوب كه قـادر باشـد تنـوع    بپردازيم. با بهينه
بود كـه   دهد، قادر خواهيم  نشانها را به درستي  ژنتيكي جمعيت

كنيم و بـه مبـارزه تلفيقـي عليـه      هاي آفات را شناسايي جمعيت
ها اقدام كنيم. هم چنين با مطالعـه جـدول فاصـله ژنتيكـي      آن

(بـادين آبـاد پيرانشـهر)     10azچنين استنباط شد كه، جمعيـت  
بيشــترين فاصــله ژنتيكــي را بــا جمعيــت هــاي ديگــر اســتان  

ارد ايـن در حـالي اسـت كـه همـين جمعيـت       غربي د آذربايجان
كمترين ميزان فاصله جغرافيايي را با جمعيت هاي مورد برسـي  
اين استان دارد. كه همين موضوع حاكي از آن اسـت كـه ايـن    
جمعيت يا از ژنوتيپ هاي متفاوت گونـه ميزبـان (بـرو) تغذيـه     
كرده اند و يا گونه مهاجر بوده اسـت و بـه تـازگي وارد منطقـه     

ست. اين نتـايج بـا نتـايج حاصـل از برسـي روي پروانـه       شده ا
Danaus plexippus  ،كــه در آمريكــاي شــمالي انجــام شــد

دهـد جمعيـت مهـاجر داراي فاصـله      مطابقت دارد كه نشان مي
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ژنتيكي بيشتري با ساير جمعيت ها هستند. در تحقيق بـر روي  
بلوط با كمـك برسـي درخـت     خوار  ساختار ژنتيكي پروانه جوانه

كـه   ژنتيكي مشـاهده كـرديم     لوژنتيك و جدول تعيين فاصلهفي
هايي كـه   ژنتيكي بالا مابين جمعيت  علاوه بر وجود ميزان تنوع

هــم بــه علــت وجــود فاصــله جغرافيــايي،  نمــوديم آن  بررســي
هاي موجود در اين تحقيق به تفكيك منطقه جغرافيايي  جمعيت

ــت     ــه در اس ــك منطق ــت از ي ــدند. دو جمعي ــدا ش ــم ج ان از ه
غربي (ميرآبـاد آذربايجـان غربـي و سردشـت) مـورد       آذربايجان

بررسي قرار گرفت و با توجه به جدول تعيـين فاصـله ژنتيكـي،    
فاصـله از هـم داشـته، كـه وجـود ايـن        19/1اين دو جمعيـت  

تواند به علت سازگار شدن آفت با درخت ميزبـان   مشاهدات مي
  باشد.  

هـاي   زگاري جمعيتهر اندازه كه آگاهي در مورد چگونگي سا
تـر و   آفات به يك يا انواع ميزبان داشته باشيم، به طراحـي موفـق  

هاي مديريتي مبارزه عليه آفات بـا حـداقل تخريـب     موثرتر راهكار
تـر   نظام اكولوژيكي يك سيستم كه آفت نيز جزو آن است نزديك

  ).Bhau et al., 2014( شويم مي
خوار بلوط و درخت  هدر بررسي تاثيرات متقابل بين پروانه جوان

هـاي   ميزبان، مشخص شد كه در اثر فعاليت حشره مذكور تفـاوت 
شـود. نتـايج ايـن     برگي درختان بلوط ايجاد مي زيادي در سطح بي

بررسي به اين صورت بود كه برخي از درختان داراي قدرت تحمل 
نسبي به فعاليت لارو آفت مذكور هستند. اين در حالي اسـت كـه   

هاي ايـن آفـت    رختان بلوط نسبت به فعاليت لاروبرخي ديگر از د
هـاي ايـن    بسيار حساس هستند. همچنين بيان شده است كه لارو

هـاي درختـان مقـاوم و     آفت توانايي بالايي در انتخاب بين بـرگ 
نتـايج   ها علاوه بر اين ).Schroder et al., 2011( حساس دارند
بـالغ بيـانگر   مـاده   روي حشرات 2سنجي بوياييهاي  انجام آزمايش

اند قادرنـد مـابين    گيري كرده هاي بالغي كه جفت آن بود كه پروانه
هاي حساس و مقاوم يكي را انتخاب كنند و اين گونه به نظـر   پايه
رسد كه با توجـه بـه توانـايي حشـره مـذكور در انتخـاب بـين         مي
قـادر بـه    T. viridanaها و همچنين اليگوفـاژ بـودن آن،    ن ميزبا

تشخيص نوع ميزبان باشد و اين توانايي در كنار تفاوت در انتقـال  
تواند گروه بندي ايجاد شده در درخت فيلوژنتيك را توجيه  ژن، مي

  كند.
خوار بلوط در مورد حشرات نـر،    رفتار توليدمثلي پروانه جوانه

هـاي آفـت    توجيهي است براي وجود تنوع كم مـابين جمعيـت  

                                                                                      
1. Olfactometry 

ها كـه در   علت ايجاد جريان ژن بين جمعيت مذكور، آن هم به
ها كه با اولين ماده در جايي كـه نـر از    گيري نر كنار نحوه جفت
ها  دهد و علاوه بر اين گيري انجام مي شود، جفت تخم خارج مي

توانـد دليـل جـدايي     ميزان تحرك كم در حشرات بالغ ماده مي
ميزبـان  ها از هم و همچنين ايجاد سازگاري با مكان و  جمعيت

ها باعث تنوع بالايي مـابين   خاص باشد كه تركيب هردوي اين
شود و جمعيتي مختص به يك منطقه جغرافيـايي   ها مي جمعيت

شد. هرچند  كندكه در مورد مطالعه كنوني هم مشاهده ايجاد مي
كه عواملي همچون طغيان آفت كه باعث شيوع آفت مذكور در 

تـري ايجـاد    ان ژني بيششود و در نهايت جري تر مي ابعاد وسيع
كند و نيز عواملي مثل توپوگرافي مخـتص بـه هـر ناحيـه و      مي

كننـد را بايـد    موانع جغرافيايي كه از جريان ژن جلـوگيري مـي  
  مورد مطالعه قرار داد.

  
  نتيجه گيري كلي 

هـاي مـورد بررسـي و     تنوع ژنتيكي مابين جمعيت 28sنشانگر . 1
جوانـه خـوار بلـوط را بـه      هاي پروانه همچنين تنوع درون جمعيت

 . درستي نشان داد

هـاي مـورد بررسـي     قادر بود به خوبي جمعيت 28sنشانگر . 2
 پروانه جوانه خوار بلوط را بر اساس فاصله جغرافيايي تفكيك كند.

  
  پيشنهادات 

براي بررسي تنوع ژنتيكي پروانه جوانه خوار  28sاستفاده از ژن . 1
جنوبي)  س هاي حوزه زاگرس (زاگر ي ساير استانها جنگلبلوط در 

هــاي شــمالي كشــور  هــاي حــوزه اســتان ي اســتانهــا جنگــلو 
  ي هيركاني).ها جنگل(

ــايج   . 2 ــا نت ــه آن ب ــك و مقايس ــات مورفومتري ــام تحقيق انج
  تحقيقات ژنتيكي.

ها جهت بررسي تنوع ژنتيكي پروانه  استفاده از ساير نشانگر. 3
  بهترين نشانگر. جوانه خوار بلوط و يافتن

 T. viridana خوار  بلوط  بررسي تنوع ژنتيكي پروانه جوانه. 4
ــتفاده از ژن  ــا اس ــت 28sب ــر   در جمعي ــاي خســارت زا و كمت ه

 زاي آفت. خسارت

 T. viridana خوار  بلوط  بررسي تنوع ژنتيكي پروانه جوانه. 5
  .گيري از ساير نشانگرهاي مولكولي در مناطق مورد مطالعه با بهره
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