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 در بلوط درختان آفت بارترين عنوان زيان به  (.Tortrix viridana L)بلوط خوار  جوانه پروانه

 ها وارد بلوط به سنگينی خسارت درختان زايای های جوانه از تغذيه از طريق های زاگرس، جنگل

با وجود اهميت کنترل آن، در رابطه با ساختار جمعيتی و تنوع ژنتيکی اين آفت در سطح . کند می

DNA شامل )  جمعيت 91در اين مطالعه تنوع و ساختار ژنتيکی . اطلاعات کمی در دسترس است

 90با استفاده از . تجزيه و تحليل شد RAPDو  ISSRبا استفاده از دو نشانگر ژنتيکی ( ژنوتيپ 901

نوار برای هر نشانگر  1/92نوار قابل امتيازدهی با ميانگين  921در مجموع  ISSRآغازگر از نشانگر 

نوارهای تشکيل شده چندشکل ( درصد 11)نوار  929دست آمد که از مجموع اين نوارها تعداد  هب

نوار در هر آغازگر و با  9/93نوار با ميانگين  901نيز  RAPDچنين از هشت آغازگر  هم. بودند

برآورد  (ΦSt)جمعيتی  ضريب تمايز ژنتيکی بين. تکثير شد( درصد 13)نوار چندشکل  11مجموع 

تجزيه واريانس مولکولی . بود 91/0و  21/0ترتيب برابر با  به RAPDو  ISSRشده از دو نشانگر 

شده ناشی  نشان داد که بخش عمده تنوع ژنتيکی کل مشاهده RAPDو  ISSRهای دو نشانگر  داده

ها بر اساس نشانگر  جريان ژنی برآوردشده بين جمعيت. ها است جمعيت از تنوع ژنتيکی درون

ISSR 119/0 و بر اساس نشانگر ،RAPD 121/0 دهنده جريان ژنی ضعيفی بين  بود که نشان

شده  های نشانگری استفاده سيستم مبتنی بر هر دوی UPGMAدندروگرام . هاست جمعيت

های  ها در خوشه های مورد مطالعه را بدون هيچ رابطه مشخصی با فاصله جغرافيايی آن جمعيت

های مديريت  ريزی استراتژی تواند برای پايه اطلاعات اين مطالعه می. بندی کرد مجزا گروه

 .های زاگرس سودمند باشد يکپارچه اين آفت در جنگل
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و  ترین مهم شمال، های جنگل از بعد زاگرس های جنگل

 خاک آب و از حفاظت که هستند کشور های جنگل ترین باارزش

 تولید و برای ساکنان محلی زیستی شرایط کردن مهیا ملی، بعد در

ها  جنگلاین  کارکردهای ترین مهم از های غیرچوبی محصول

(. Jazirehi and Ebrahimi-Rastaghi 2003)آیند  می شمار به

ی عوامل متعددی از جمله  وسیله هها ب حیات و پایداری این جنگل

شود  تهدید می  (.Tortrix viridana L)بلوط خوار جوانه پروانه

(Marvi-Mohajer 2005 .)خوار بلوط آفت جوانه میزبانی دامنه 

 Hunter 1990; Merle)است  بلوط جنسهای  به گونه محدود

1999; Hunter et al. 1997; Schroeder and Degen 2008) ،

پراکندگی آن با گستره جغرافیایی پراکنش   که محدوده طوری به

به  حاضر در ایران این آفت در حال. میزبان آن همبستگی دارد

 بویراحمد، و کهگیلویه غربی، های آذربایجان استان در شدت

انبوهی (. Sabeti 1995)است  پراکنده کرمانشاه لرستان و ستان،کرد

لحاظ اندازه جمعیت اغلب با نوسانات زیادی همراه  این آفت به

های آن کوچک  ی جمعیت هایی گستره که در دوره طوری است، به

؛ (های طغیان دوره)هایی بزرگ است  و در دوره( های خفته دوره)

 Horstmann) ر طبیعی استخوا این وضعیت برای آفات گیاه

1984; Hunter et al. 1997 .) افزون بر این ظهور این آفت تحت

که  طوری ، به(Hunter 1990)گیرد  ها قرار می تأثیر فنولوژی بلوط

لاروهای سن اول این آفت برای نموی موفق خود به طبیعت 

 .Ivashov et al) های تازه بازشده نیاز دارند فیزیولوژیکی جوانه

خوار بلوط  افزون بر این، برای ظهور موفق پروانه جوانه(. 2002

های اکوفیزیولوژیکی و ژنتیکی آفت به  نیاز به سازگاری

نشان  Quercusهای فنولوژیکی مختلف در داخل جنس  میزبان

این آفت دارای یک نسل در  (.Du Merle 1999) داده شده است

خسارت آن . است صورت تخم هگذرانی آن ب سال بوده و زمستان

زمان با خروج لاروهای نئونات از اواخر اسفندماه شروع شده  هم

های اول و دوم لاروها عملاً در داخل جوانه زندگی  و سن

ها شروع به  لاروهای سن سوم پس از خروج از جوانه. کنند می

ها را تا  های جوان کرده و در ضمن تغذیه، برگ تغذیه از برگ

های  ولی شدت تغذیه و خسارت بالا در سنتنند،  کرده و تار می

که در بعضی از موارد و  طوری چهارم و پنجم لاروی ظاهر شده به

کنند  های طغیان درختان را به کلی عاری از برگ می در دوره

(Fazeli and Abaei 1989 .)زدایی ناشی از تغذیه آفت  چنین برگ

ا که شود چر طور طبیعی منجر به کاهش در تولید چوب می به

جای  ها بعد از تغذیه آفت، مواد غذایی دریافتی از خاک را به بلوط

 دهند های جدید تغییر مسیر می تولید چوب به سمت تشکیل برگ

(Schroeder and Degen 2008.) بار اولین بلوط برای خوار جوانه 

 گزارش انگلستان کشور های بلوط جنگل از 1822 سال در دنیا در

در ایران نخستین بار توسط آمزل  آفت نیا(. Behdad 1988)شد 

آوری و  از منطقه ماکو و سردشت جمع 1331و عبایی در سال 

، عبایی این آفت را در 1302شناسایی شد و سپس در سال 

آوری کرد و  های بلوط استان کهگیلویه و بویراحمد جمع جنگل

های اخیر آفت پروانه  در سال. خسارت آن را گزارش داد

عنوان یکی از دلایل کاهش جمعیت  بلوط همواره به خوار جوانه

ها با  زدایی بلوط برگ. ها در زاگرس شناخته شده است بلوط

کردن این درختان نقطه شروع کاهش اندازه جمعیت در  ضعیف

نظر از مطالب  صرف(. Hartmann and Blank 1992) هاست بلوط

یایی شده در زمینه پو شده در بالا و مطالعات انجام  اشاره

های این پروانه، به مطالعه تنوع ژنتیکی این آفت توجه  جمعیت

مطالعات متعدد در بسیاری از حشرات نشان . کمی شده است

( گزینش، رانش ژنتیکی، مهاجرت)اند که فاکتورهای مختلفی  داده

های حشرات تأثیر  بر ساختار ژنتیکی و تمایز ژنتیکی جمعیت

غییرپذیری ژنتیکی با افزایش ت(. Bhau et al. 2014) گذارند می

. های جداشده ممکن است از بین برود ایزولاسیون در حمعیت

های فنوتیپی و  طور سنتی بر روش کنترل بیولوژیکی آفت به

 ها مبتنی است مورفولوژیکی گونه میزبان و پارازیتوئید آن

(Wharton et al. 2000; Wang and Messing 2003.)  در چنین

دقیق پراکنش جغرافیایی این آفات در گستره  شرایطی، ارزیابی

 . ها اهمیت کاربردی دارد رشد میزبان آن

سودمندی و کارایی نشانگرهای مولکولی برای تجزیه و تحلیل 

ها به  های آفات و میزبان آن فاصله و ساختار ژنتیکی جمعیت

توان با استفاده از  را می DNAچندشکی . اثبات رسیده است

ی ژنومی DNAبر تکثیر نواحی خاصی از  های مبتنی تکنیک

نشانگرهای مولکولی  (.Williams et al. 1990) آشکار کرد

ی DNAو  (ISSR) چندشکلی نواحی تکرای ساده میانی
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عنوان روشی ساده،  به (RAPD) چندشکل تکثیریافته تصادفی

ها را با آشکارسازی  هزینه، تنوع ژنتیکی جمعیت تکرارپذیر و کم

مانند  این تکنیک به. کند ی ژنومی بررسی میDNAالگوی تکثیر 

ی ژنومی، DNAسایر نشانگرهای مولکولی مبتنی بر تکثیر 

 .Benecke et al) کند طور سریع و موثر آشکار می چندشکلی را به

1998; Bertin et al. 2002; Black and Du Tea 1997 .) در رابطه

خوار  روانه جوانهتیکی درون و بین آفت پنبا تنوع و تغییرپذیری ژ

. های بلوط زاگرس اطلاعاتی در دسترس نیست بلوط در جنگل

خوار بلوط،  ای بر بروی تنوع آیروزایمی پروانه حوانه در مطالعه

(1999)Simchuk et al.  سطح بالایی از هتروزایگوسیتی در سطح

های این آفت را  های مختلف ایزوزایمی در جمعیت لوکوس

این، در مطالعه دیگری نشانگرهای  افزون بر. گزارش کردند

برای تجزیه و تحلیل تنوع ژنتیکی درون  DNAمولکولی مبتنی بر 

کار  های این آفت در مقیاس جغرافیایی کوچک به و بین جمعیت

چنین  هم(. Schroeder and Scholz 2005) اند گرفته شده

(2008)Schroeder and Degen  با مطالعه ساختار ژنتیکی

خوار بلوط بر اساس نشانگرهای  های پروانه جوانه جمعیت

AFLP بندی تنوع ژنتیکی آشکارشده به  گزارش دادند که بخش

جمعیتی با توان این آفت در مهاجرت و  تنوع ژنتیکی درون و بین

بر اساس . های مورد مطالعه ارتباط دارد جایجایی بین جمعیت

ادشده، توان و ظرفیت این آفت در مهاجرت و گزارش مطالعه ی

شدن  های مختلف عامل مهمی برای پخش جابجایی بین جمعیت

دنبال  های بیشتر و به آفت در درختان میزبان مختلف و جمعیت

چنین در گزارش این مطالعه  هم. های شدید است آن وقوع طغیان

، ساختار (آفت 161متشکل از )آمده است که از چهار جمعیت 

ای  ژنتیکی مکانی آشکارشده با رفتار آمیزشی و الگوهای تغذیه

در مطالعه دیگری بر . ها همخوانی دارد های داخل جمعیت پروانه

با استفاده از   .Schroeder et al(2010) خوار بلوط، پروانه جوانه

ای تنوع ژنتیکی بالایی در آفت  هشت نشانگر مولکولی ریزماهواره

در یک جمعیت جدا شده از نظر ( T. viridana) خوار بلوط جوانه

بر . اند را گزارش کرده Bashkir Transuralجغرافیایی در منطقه 

های جدا  تنوع ژنتیکی در میان جمعیت اساس گزارش این مطالعه،

. شده بیشتر از جمعیت در مرکز منطقه توزیع مشاهده شده است

رون های اروپا تنوع ژنتیکی د در تحقیقات مشابه در جنگل

با  (T. viridana) خوار بلوط جمعیتی بسیار بالای پروانه جوانه

 AFLPاستفاده از نشانگرهای مولکولی میتوکندریایی و نشانگر 

 .Schroeder and Degen 2008; Andrei et al)گزارش شد 

خوار  های پروانه جوانه ارزیابی تنوع ژنتیکی جمعیت(. 1999

تیکی این آفت، میزان جریان تواند به تعیین ساختار ژن بلوط می

ها کمک  ها و وضعیت تمایز ژنتیکی جمعیت ژنی بین جمعیت

بردن به وضعیت پراکنش این آفت  چنین اطلاعاتی برای پی. کند

در جنگل بلوط زاگرس شمالی حیاتی خواهد بود، چرا که 

های کلیدی و مهم در رابطه با اجرای  لفهؤپراکنش آفت یکی از م

افزون بر . منظور کنترل موثر آن است ت آفت بههای مدیری برنامه

های مناسب و  تواند برای انتخاب استراتژی این، این اطلاعات می

 (Aylor and Irwin 1999) کارآمد کنترل این آفت سودمند باشد

هایی  هدف از این مطالعه، ارزیابی تنوع و ساختار ژنتیکی جمعیت

های زاگرس  خوار بلوط در بخش شمالی جنگل از پروانه جوانه

 .بود

 

خوار بلوط از  های لارو سن چهار پروانه جوانه با ظهور آفت نمونه

های طبیعی شهرستان مریوان در استان کردستان  سطح جنگل

جدول )جمعیت مختلف  10برای این منظور از . شدند آوری جمع

در مجموع )لارو در هر محل  16تا  3با اندازه نمونه ( 1، شکل 1

، از روی برگ درختان بلوط آلوده به این (1نمونه، جدول  163

 .برداری شد آفت نمونه

شده به آزمایشگاه منتقل و بعد از تمیز شدن  آوری حشرات جمع

قرار گرفتند، و تا زمان استخراج % 53الکل در میکروتیوب حاوی 

DNA  قبل از استخراج . گراد نگهداری شدند درجه سانتی -26در

DNAها به مدت کوتاهی در  منظور حذف الکل، نمونه ، به

 126ها در  هر یک ار نمونه. ور شدند مقطر استریل غوطه آب

مولار  NaCl ،2/6مولار  1/6حاوی )میکرولیتر بافر استخراج 

( Tris-Hcl pH 8.0مولار  Na2EDTA ،63/6مولار  61/6اکارز، س

 36سپس . لیتری هموژنیزه شدند میلی 3/1در یک میکروتیوب 

 Na2-EDTA ،3/2مولار  23/6شامل )میکرولیتر بافر لیزکننده 

پیروکربنات به  اتیل و دی(  Tris-HCl pHمولار  SDS ،3/6درصد 

درجه برای مدت  03ای ها اضافه و در دم هر یک از میکروتیوب

  ها مواد و روش
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 3میکرولیتر از استات پتاسیم  36در ادامه . دقیقه انکوبه شدند 16

. ها اضافه و ورتکس شدند مولار به سوسپانسون موجود در تیوب

دقیقه در یخ قرار گرفتند و در ادامه  36ها به مدت  سپس تیوب

. در دقیقه سانتریفیوژ شدند 12666دقیقه در دور  13برای مدت 

دامه لایه رویی به یک میکروتیوب جدید انتقال داده شد و در ا

. به هر میکروتیوب اضافه شد% 83دوبرابر حجم آن اتانول سرد 

دقیقه  13دور در دقیقه برای مدت  12666سپس با سانتریفیوژ در 

سرد % 56سپس این پلیت با اتانول . حاصل شد DNAپلیت 

ی DNA. سرد قرار گرفت% 166شتشو داده شد و در اتانول 

حجم از  1/6شده با یک حجم از اتانول مطلق سرد و  استخراج

مولار دوباره ترسیب شد و پس از سانتریفیوژ،  3/5استات آمونیوم 

ده از آم دست به DNAی  نمونه. با اتانول مطلق شستشو داده شد

. حل شد TEمیکرولیتر از بافر  36طریق هوادهی خشک و در 

شده با استفاده از  استخراج DNAهای  کیفیت و کمیت نمونه

نانومتر  226و  206های  جذب بر روی طول موج

(BioPhotometer ،Eppendorf )های  کنترل، و نمونهDNA  تا

درجه  -26در دمای  (PCR)ای پلیمراز  زمان انجام واکنش زنجیره

های  غلظت نهایی هر یک از نمونه. گراد نگهداری شدند سانتی

DNA  با استفاده از بافرTE  میکرولیتر برای /نانوگرم 26بر روی

 .رقیق شد PCRتکثیر 

آغازگر  13و  ISSRآغازگر  36در مجموع برای انجام این مطالعه 

RAPD لحاظ تکثیر نوارهای قوی، چندشکلی، و تکرارپذیری  به

آغازگر  16از این تعداد آغازگر، . های تکثیرشده ارزیابی شدندنوار

بر اساس  RAPDآغازگر از نشانگر  2و  ISSRاز نشانگر 

انتخاب شدند  DNAچندشکلی و تکرارپذیری برای تکثیر 

 126سازی آغازین  های تکثیر با واسرشت واکنش(. 2جدول )

ی  چرخه 36 گراد و به دنبال آن درجه سانتی 81ای در دمای  ثانیه

ثانیه در  06درجه،  82سازی در دمای  ثانیه واسرشت 06متشکل از 

گراد با  درجه سانتی 52ثانیه در دمای  126درجه و  33-31دمای 

گراد  درجه سانتی 52ای در دمای  ثانیه 366مرحله بسط نهایی 

منظور کاهش تغییرات در واکنش تکثیر، از  به. انجام شد

 .ای واکنش استفاده شدمسترمیکس متشکل از اجز

 
 برداری شده از هر جمعیت های نمونه برداری و تعداد ژنوتیپ های نمونه جمعیت -1جدول 

 تعداد ژنوتیپ (N)عرض جغرافیایی  (E)طول جغرافیایی  (متر از سطح دریا)ارتفاع  اختصار جمعیت

 23º33 3׳10º15 ”25׳RD 1113 ”13 دی شه ره

 º33 0 31׳ º10 ”31 15׳ NC 1328 ”18 نچی

 º33 3 30׳ º10 ”31 12׳ MA 1382 ”33 ماسیدر

 º33 3 16׳ º10 ”22 13׳ SA 1312 ”13 سعدآباد

 º33 16 36׳ º13 ”32 12׳ GH 1362 ”10 قامیشله 

 º33 5 31׳ º13 ”31 01׳ GA 1310 ”18 گویله

 º33 3 30׳ º10 ”31 66׳ AS 1013 ”18 عصرآباد

 º33 5 30׳ º13 ”30 10׳ DD 1303 ”12 دره پنبه دانه

 º33 2 32׳ º13 ”33 12׳ BO 1132 ”18 بیلو

 º23 2 02׳ º13 ”35 32׳ GL 1316 ”38 گله

 º33 5 12׳ º13 ”13 22׳ KL 1353 ”33 کولان

 º33 5 10׳ º10 ”33 23׳ KK 1323 ”18 کهن خانم

 º33 3 10׳ º10 ”31 32׳ BL 1318 ”31 بالک

 º33 5 32׳ º10 ”21 66׳ KH 1312 ”33 عبدالله کولیت حاج

 º33 0 23׳ º10 ”33 31׳ BG 1351 ”32 باغان

 º33 5 35׳ º13 ”13 10׳ MD 1350 ”12 محمده

 163 - - - 10 کل
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میکرولیتر  3/12میکرولیتر شامل  23در حجم نهایی  PCR  واکنش

MgCl2مولار  میلی 2/1)بافر واکنش 
، و dNTPمیکرومولار  136، +

 DNAنانوگرم  36-36میکرومول آغازگر،  3، (پلیمراز واحد تگ 1

-C) سایکلر میکرولیتر آب دیونیزه در دستگاه ترمال 1ژنومی و 

1000, BioRad) محصولات . انجام گرفتPCR  در ژل آگارز

تفکیک و نوارهای تکثیرشده با استفاده  X3/6 TAEبا بافر % 3/1

. آمیزی شدند رنگ درصد 63/6از محلول اتیدیوم بروماید 

دهی نوارها با استفاده از آشکارسازی نوارهای حاصل و نمره

افزار آن  و نرم( Gel Doc™ XR, BioRad)داکیومنت  ژل  سیستم

 .انجام گرفت

صورت وجود  به IRAPو  ISSRنوارهای تکثیرشده از آغازگرهای 

با فرض وجود دهی و ثبت شدند و  نمره( صفر)وجود  یا عدم( 1)

 GenAlEx 6.1های  وینبرگ با استفاده از برنامه –تعادل هاردی 

(Peakall and Smouse 2006)،XLSTAT
، POPGENEو  ®

تعداد کل نوارهای تکثیر شده پارامترهای ژنتیکی از جمله 

(TAB)تعداد نوارهای چندشکل ، (PB)درصد چندشکلی ، (PP)، 

برای  (PD) و قدرت تمایز ،(PIC) شاخص اطلاعات چندشکلی

درصد   افزون بر این(. 2جدول )هر یک از آغازگرها محاسبه شد 

شده در  های مشاهده تعداد آلل ،(%PP) های ژنی چندشکل مکان

و  (h( )Nei 1978) شاخص تنوع ژنی نی ،(AO) هر لوکوس

ها محاسبه  برای هر یک از جمعیت (I) شاخص اطلاعات شانون

 . شدند

 
 دست آمده از آغازگرهای مورد استفاده در این مطالعه و اطلاعات ژنتیکی به توالی -2جدول 

AT :؛ دمای بهینه اتصالTAB  : تعداد نوار تکثیر شده؛PB : تعداد نوار چندشکل؛PP  : درصد چندشکلی؛PIC : شاخص اطلاعات چندشکلی؛PD :قدرت تمایز 

 

 

 AT (ºC) TAB PB PP (%) PIC PD 3ʹ →3 ʹتوالی آغازگر

ISSR        

UBC 812 GAGAGAGAGAGAGAGAA 6/18 12 12 166 13/6 18/6 

UBC 816 GAGAGAGAGAGAGAGYC 5/33 11 8 22 28/6 32/6 

UBC 818 CACACACACACACACAG 0/36 13 13 166 32/6  36/6 

UBC 860 TCTCTCTCTCTCTCTCRT 3/18 12 12 166 10/6 51/6 

UBC 861 ACCACCACCACCACCACC 6/35 13 13 166 11/6 01/6 

UBC 866 CTCCTCCTCCTCCTCCTC 0/30 11 8 2/21 38/6 02/6 

UBC 868 GAAGAAGAAGAAGAAGAA 3/18 13 13 166 31/6 11/6 

UBC 876 GAGAGAGAGAGAGAGAYT 6/18 11 11 166 15/6 26/6 

UBC 880 GACAGACAGACAGACA 1/31 12 16 3/23 12/6 53/6 

nIssr3 AGGGAGAGGAGGAGGAGG 5/33 12 12 166 18/6 05/6 

 38/6 16/6 5/81 1/12 5/12 -  میانگین

RAPD        
OPAH9 AGAACCGAGG 31 13 13 166 38/6 15/6 

OPAH10 GGGATGACCA 33 13 13 166 22/6 11/6 

OPAH13 TGAGTCCGCA 30 18 12 5/81 20/6 28/6 
OPAH14 TGTGGCCGAA 33 12 12 166 28/6 31/6 

OPAF10 GGTTGGAGAC 33 11 16 8/86 32/6 38/6 
OPAG19 AGCCTCGGTT 33 12 12 166 36/6 30/6 

OPAG20 TGCGCTCCTC 30 11 8 8/86 21/6 32/6 

OPAG13 GGCTTGGCGA 30 12 16 166 18/6 21/6 

 30/6 22/6 83 3/12 1/13 -  میانگین
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های مورد مطالعه با برآورد پارامترهای  ساختار ژنتیکی جمعیت

بیشتر  (Nei 1973) ها و جریان ژنی تمایز ژنتیکی بین جمعیت

منظور تفکیک واریانس ژنتیکی کل به  به. مورد بررسی قرار گرفت

جمعیتی،  جمعیتی و واریانس ژنتیکی بین واریانس ژنتیکی درون

افزار  با استفاده از نرم (AMOVA) تجزیة واریانس مولکولی

GenAlEx انجام شد (Excoffier et al. 1992.)  درخت

و فاصلة ژنتیکی نی با  UPGMAفیلوژنتیکی براساس روش 

با همچنین . ترسیم شد MEGAافزار  نرم 63/3استفاده از نسخه 

 (Pritchard et al. 2000) افزار نرم 2.3.1استفاده از نسخه 

STRUCTURE  ساختار جمعیتی آفت مورد بررسی بیشتری قرار

از ( K)ها  سازی با درنظر گرفتن تعداد جمعیت این شبیه. گرفت

 .تکرار انجام شد سهو با  16یک تا 

 

استفاده  RAPDو  ISSRاز دو نشانگر مولکولی در این مطالعه 

آغازگر از این  13و  31ترتیب از مجموع  بهاولیه،   در ارزیابی. شد

با الگوی نواری  RAPDآغازگر  2و  ISSRآغازگر  16دو نشانگر، 

های  یتدهی و تکرارپذیر برای برآورد تنوع ژنتیکی جمع نمره قابل

با (. 2؛ جدول 2و شکل  1شکل )خوار انتخاب شدند  پروانه جوانه

ژنوتیپ  163استفاده از نشانگرهای یادشده، تنوع ژنتیکی 

. مورد بررسی قرار گرفت  T. viridanaجمعیت 10شده از  انتخاب

های برآوردشده از کارایی هر یک از  شاخص 2در جدول 

طور که این جدول نشان  همان. آغازگرها نشان داده شده است

 ISSRشده برای آغازگرهای  تعداد نوارهای ثبت دهد مجموع می

نوار بود که از این تعداد به  RAPD 163برای آغازگرهای و  125

چندشکل ( درصد 83)نوار  88و ( درصد 5/81) 121ترتیب 

 (.2جدول )بودند 

و  UBC816) 11از  ISSRگرهددای تعددداد نددوار تکثیرشددده از آغاز

UBC866 ) 13تا (UBC818  وUBC868 )  ندوار   5/12با میدانگین

 18تددا ( OPAG20و  OPAF10) 11از  RAPDو از آغازگرهددای 

(OPAH13)  در میددان . نددوار متفدداوت بودنددد  1/13بددا میددانگین

ندوار   13با  UBC868و  UBC818، آغازگرهای ISSRنشانگرهای 

 12با  OPAH13، آغازگر RAPDنشانگرهای چندشکل و در میان 

جددول  )نوار چندشکل دارای بیشترین تعداد نوار چندشکل بودند 

2.)

 

 
 1کش ژنی  خط: Mها؛  برخی از ژنوتیپ: 1-26(. ISSRنشانگر ) UBC818های مورد مطالعه با استفاده از آغازگر  هایی از جمعیت الگوی نواردهی ژنوتیپ -1شکل 

 .کیلوبازی

 
 1کش ژنی  خط: Mها؛  برخی از ژنوتیپ: 1-26(. RAPDنشانگر ) OPAH13های مورد مطالعه با استفاده از آغازگر  هایی از جمعیت الگوی نواردهی ژنوتیپ -2شکل 

 .کیلوبازی

 

  نتایج
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 Tortrix viridanaهای جمعیت RAPDو  ISSRخلاصه تجزیه تنوع ژنتیکی  -3جدول 

 P (%)  na  h  I جمعیت

ISSR RAPD ISSR RAPD ISSR RAPD ISSR RAPD 
RD 13/53 15/26  13/1 22/1 18/6 26/6  28/6 22/6 
NC 12/06 22/58  13/1 22/1  21/6 22/6  33/6 36/6 

MA 13/51 33/51  16/1 61/1  10/6 18/6  32/6 33/6 

SA 13/02 53/53  22/1 12/1  12/6 26/6  33/6 33/6 
GH 32/31 13/12  12/1 13/1  18/6 26/6  35/6 33/6 

GA 10/12 51/15  63/1 66/1  13/6 21/6  21/6 20/6 

AS 01/12 06/12  31/1 33/1  18/6 26/6  26/6 22/6 
DD 23/02 32/33  23/1 13/1  12/6 12/6  23/6 28/6 

BO 21/32 16/35  26/1 13/1  13/6 10/6  20/6 31/6 

GL 33/51 31/52  12/1 11/1  11/6 26/6  20/6 32/6 
KL 30/38 31/36  32/1 36/1  10/6 13/6  21/6 35/6 

KK 12/35 18/12  23/1 20/1  13/6 12/6  18/6 36/6 
BL 52/03 11/36  32/1 21/1  10/6 18/6  21/6 22/6 

KH 51/31 16/10  10/1 21/1  15/6 22/6  23/6 20/6 

BG 23/06 16/33  66/1 13/1  26/6 23/6  21/6 33/6 
MD 21/32 11/32  26/1 13/1  15/6 22/6  20/6 30/6 

 36/6 20/6  26/6 15/6  18/1 21/1  00/32 02/06 ج م

P :؛  های چندشکل لوکوس درصدna :شده؛  تعداد آلل مشاهدهh : تنوع ژنی نی؛I؛ شاخص اطلاعات شانون (Lewontin 1972) میانگین در سطح جمعیت: ج م؛. 

 

برای آغازگر  (PIC) بیشترین مقدار محتوای اطلاعات چندشکلی

nISSR (ISSR ) و کمترین مقدار آن برای آغازگر  18/6با

OPAG13 (RAPD ) همچنین (. 2جدول )ثبت شد  18/6با

نشانگر ) 21/6نیز از ( PD)شاخص قدرت تمایز نشانگر 

OPAG13 ) 26/6تا ( نشانگرUBC876 ) در . (2جدول )متغیر بود

در  RAPDو  ISSRخلاصه کارکرد هر دوی نشانگرهای  3جدول 

های چندشکل، تعداد آلل  درصد لوکوسسطح جمعیت از جمله 

 Lewontin) شده، تنوع ژنی و شاخص اطلاعات شانون مشاهده

بر اساس نوارهای تکثیرشده از . نشان داده شده است (1972

شترین درصد چندشکلی در جمعیت بی ISSRآغازگرهای 

( 10/12)و کمترین آن در جمعیت گویله ( 13/53)دی  شه ره

های   حداکثر و حداقل این پارامتر بر اساس داده. آشکار شده است

دی  شه های ره ترتیب در جمعیت به RAPDحاصل از نشانگرهای 

مشاهده شده ( 16/10)عبدالله  و کولیت حاج( درصد 15/26)

 .است

شده بر اساس نشانگرهای  همچنین بیشترین تعداد آلل مشاهده

ISSR  وRAPD و ( 31/1)های عصرآباد  ترتیب در جمعیت به

های  ترتیب در جمعیت ، و کمترین این آماره به(12/1)سعدآباد 

بر اساس . مشاهده شده است( 66/1)و گویله ( 66/1)باغان 

ترتیب در  ی نی بهبیشترین و کمترین مقدار تنوع ژن ISSRنشانگر 

نیز  RAPD، و بر اساس (11/6)و گله ( 21/6)های نچی  جمعیت

آشکار شده ( 13/6)و گله ( 23/6)های باغان  ترتیب در جمعیت به

همچنین بیشترین و کمترین مقدار شاخص اطلاعات . است

( 32/6)های ماسیدر  برای جمعیت ISSRشانون بر اساس نشانگر 

برای دو جمعیت  RAPDساس نشانگر ، و بر ا(26/6)و عصرآباد 

 .ثبت شده است( 20/6)عبدالله  و کولیت حاج( 35/6)کولان 

های  ها بر اساس داده فاصلة ژنتیکی بین جمعیت 1در جدول 

های  بر اساس داده. نشان داده شده است RAPDو  ISSRژنتیکی 

ISSR  های  بین جمعیت( 623/6)فاصلة ژنتیکی کمترین مقدار

بین ( 158/6)عبدالله و بیشترین آن  لیت حاجعصرآباد و کو

همچنین بر اساس نشانگر . های قامیشله و گله ثبت شد جمعیت

RAPD بین ) 618/6ها از  جمعیت دامنة فاصله ژنتیکی جفت

بین ) 135/6تا ( عبدالله و گویله های کولیت حاج جمعیت

  (.1جدول )متفاوت بود ( دی شه های گله و ره جمعیت
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 RAPDو  ISSRبر اساس نشانگرهای   Tortrix viridanaهای جمعیت نی میان جفت فاصله ژنتیکی -1جدول 

ت
معی

ج
 

R
D

 

N
C

 M
A

 

S
A

 G
H

 

G
A

 

A
S

 D
D

 

B
O

 

G
L

 

K
L

 

K
K

 

B
L

 K
H

 

B
G

 M
D

 

RD *** 601/6 652/6 622/6 623/6 632/6 688/6 682/6 112/6 623/6 123/6 612/6 161/6 685/6 652/6 113/6 
NC 602//6 *** 653/6 683/6 682/6 623/6 625/6 625/6 116/6 628/6 120/6 602/6 163/6 115/6 166/6 121/6 
MA 602/6 602/6 *** 603/6 625/6 688/6 653/6 622/6 682/6 112/6 125/6 605/6 605/6 652/6 608/6 688/6 
SA 655/6 638/6 633/6 *** 655/6 116/6 625/6 632/6 625/6 112/6 682/6 682/6 602/6 621/6 603/6 683/6 
GH 162/6 688/6 650/6 652/6 *** 112/6 610/6 602/6 632/6 171/0 688/6 600/6 633/6 162/6 651/6 635/6 

GA 133/6 688/6 620/6 686/6 625/6 *** 111/6 652/6 116/6 601/6 615/6 112/6 632/6 652/6 623/6 162/6 
AS 133/6 631/6 623/6 682/6 633/6 113/6 *** 685/6 123/6 632/6 632/6 123/6 633/6 020/0 680/6 116/6 

DD 131/6 603/6 621/6 683/6 602/6 116/6 123/6 *** 121/6 652/6 633/6 113/6 630/6 632/6 688/6 112/6 
BO 132/6 621/6 622/6 602/6 658/6 688/6 115/6 166/6 *** 682/6 633/6 102/6 682/6 112/6 111/6 123/6 
GL 137/0 603/6 625/6 653/6 613/6 658/6 122/6 682/6 121/6 *** 630/6 121/6 685/6 112/6 632/6 163/6 

KL 121/6 601/6 688/6 625/6 685/6 656/6 136/6 628/6 116/6 688/6 *** 125/6 116/6 633/6 628/6 116/6 
KK 132/6 603/6 682/6 622/6 682/6 602/6 161/6 625/6 162/6 121/6 608/6 *** 160/6 623/6 625/6 682/6 
BL 132/6 600/6 622/6 653/6 163/6 622/6 682/6 653/6 111/6 123/6 682/6 133/6 *** 680/6 600/6 635/6 
KH 121/6 600/6 623/6 652/6 162/6 011/0 625/6 652/6 121/6 121/6 625/6 116/6 123/6 *** 682/6 111/6 

BG 623/6 625/6 603/6 632/6 161/6 632/6 621/6 632/6 131/6 682/6 630/6 163/6 682/6 625/6 *** 602/6 
MD 621/6 600/6 602/6 602/6 682/6 635/6 635/6 682/6 688/6 116/6 612/6 121/6 625/6 656/6 625/6 *** 

بر اساس نشانگر : بالای محور قطریISSRبر اساس نشانگر : ؛ پائین محور قطریRAPD. 

 

 Tortrix viridanaجمعیت  10ژنوتیپ از  168در  RAPDو  ISSRتجزیه واریانس مولکولی بر اساس آغازگرهای  -3جدول 

 ΦST Nm درصد اجزاء واریانس اجزاء واریانس میانگین مربعات مجموع مربعات درجه آزادی منبع تغییرات

ISSR        

 487/9 18/9 17 08/5 88/771** 88/4904 71 جمعیتی بین

 – – 10 51/11 55/11 78/8945 141 جمعیتی درون

RAPD        

 511/9 78/9 74 52/1 12/45** 079/7971 71 جمعیتی بین

 – – 88 4/75 19/75 875/5948 141 جمعیتی درون

 یک درصددار در سطح معنی **

 

های حاصل از  داده (AMOVA)تجزیه واریانس مولکولی 

درصد از تنوع ژنتیکی  58نشان داد که  ISSRآغازگرهای 

آشکارشده توسط نوارهای حاصل از این نشانگر ناشی از تنوع 

مانده مربوط به تنوع ژنتیکی  درصد باقی 21ها و درون جمعیت

طور مشابه، براساس تجزیه واریانس  به. هاست بین جمعیت

 11درصد و  20ترتیب  به RAPDهای آغازگرهای  مولکولی داده

شده ناشی از تنوع درون و بین  درصد از تنوع ژنتیکی کل آشکار

بر مبنای  (ΦST) ها شاخص تمایز بین جمعیت. هاست جمعیت

برآورد  12/6و  20/6ترتیب برابر با  به IRAPو  ISSRآغازگرهای 

ها بر اساس  چنین مقدار جریان ژنی بین جمعیت هم .شد

 RAPD 325/6و بر اساس نشانگرهای  ISSR 101/6نشانگرهای 

 (.3جدول )برآورد شد 

، STRUCTUREافزار  در تجزیه ساختار جمعیت با استفاده از نرم

های  ، جمعیت(3شکل ) KΔبا توجه به بالاترین مقدار عددی 

گروه تقسیم  3وط مورد مطالعه به لاروهای پروانه جوانه خوار بل

آوری شده  ها بر مبنای مناطق جغرافیایی جمع شدند، که بیشتر آن

ها نتوانستند براساس محل  بودند؛ هرچند برخی از نمونه

طور که در  همان. آوری شده از هم تفکیک شوند جغرافیایی جمع

شود، هر ژنوتیپ و کد مربوط به آن، با ستون  مشاهده می 1شکل 

وجود بیش از یک رنگ . گی عمودی مشخص شده استرن

بیانگر ساختار ژنتیکی مختلط است و این وضعیت در بین 
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های مورد بررسی مشهود است؛ به بیانی دیگر ساختار  نمونه

ها با  ها، بیانگر شباهت ژنتیکی آن ژنتیکی مختلط نمونه

تواند دلیل بر میزان اختلاط  های دیگر است که می زیرجمعیت

های هر جمعیت براساس مهاجرت و فاصله پروازی  کی نمونهژنتی

 .خوار بلوط باشد پروانه جوانه

 ISSR)در مقایسه کارایی دو نشانگر مورد استفاده در این مطالعه 

نوار چندشکل و  121در مجموع  ISSR، نشانگرهای (RAPDو 

در . نوار چندشکل را تکثیر کردند 88نیز  RAPDنشانگرهای 

دست آمده از  خلاصه پارامترهای مختلف نشانگری به 0جدول 

مقدار پارامترهایی . این دو سیستم نشانگری نشان داده شده است

شده، تعداد نوار به ازای هر  همچون میانگین تعداد آلل مشاهده

دشکل به آغازگر، درصد نوارهای چندشکل، تعداد متوسط نوار چن

ازای هر آغازگر، و شاخص اطلاعات چندشکلی در آغازگرهای 

ISSR  بیشتر از آغازگرهایRAPD اما شاخص نشانگر که . است

داری در  طور معنی بیانگر کارآمدی یک سیستم نشانگری است، به

دهنده این  است؛ که نشان ISSRبیشتر از نشانگر  RAPDنشانگر 

سازی چندشکلی در این در آشکار RAPDاست که آغازگرهای 

با وجود این، بر اساس سطح . ها سودمندی بیشتری دارند جمعیت

که بیشتر از  ISSRچندشکلی آشکارشده توسط نشانگرهای 

توان نتیجه گرفت که هر دو سیستم  است، می RAPDآغازگرهای 

 .نشانگری در مطالعه تنوع ژنتیکی این آفت بلوط کارآمد هستند

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 Structureافزار  ها براساس نتایج تجزیه ساختار در نرم یا تعداد گروه Kتعیین تعداد بهینه  -3شکل 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 RAPDو  ISSRهای  خوار بلوط بر اساس مدل بیزین حاصل از داده های پروانه جوانه تجزیه ساختار ژنتیکی جمعیت -1شکل 
 

 

 

 [
 D

O
R

: 2
0.

10
01

.1
.2

00
84

43
9.

13
99

.1
5.

2.
1.

4 
] 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 m

g.
ge

ne
tic

s.
ir

 o
n 

20
25

-1
0-

22
 ]

 

                             9 / 14

https://dor.isc.ac/dor/20.1001.1.20084439.1399.15.2.1.4
https://mg.genetics.ir/article-1-23-en.html


 نقی شعبانیان و همکاران  ...  خوار جوانه تنوع ژنتيکی و ساختار جمعيتی پروانه

 

 932  9311تابستان / 2شماره / پانزدهمدوره / ژنتیک نوین

 

 Tortrix viridanaجمعیت  10در  RAPDو  ISSRهای نشانگری  های مختلف چندشکلی و تنوع ژنی سیستم مقایسه شاخص -0جدول 

 

ثر برای کنترل آفات بر درک سیستماتیک پویایی ؤکارهای م راه

هر چه درباره چگونگی سازگاری . جمعیت هر آفت مبتنی است

های اختصاصی خود  های آفات به یک یا انواع میزبان جمعیت

کارهای مدیریتی مبارزه با  ثرتر راهؤتر و م بدانیم، به طراحی موفق

نظام اکولوژیکی یک سیستم که آفت آن افت با حداقل تخریب 

 (.Bhau et al. 2014) تر خواهیم شد نیز جزو آن است، نزدیک

های ریختاری و فنوتیپی برای ارزیابی تنوع  طور سنتی، از ویژگی به

از آنجا که این . های آفت و جانوران استفاده شده است در جمعیت

و ها اغلب توسط چند ژن کنترل و تحت تأثیر محیط  مشخصه

ها بر اساس این  تغییرات آن هستند، لذا تغییرات بین ژنوتیپ

 (.Falconer 1986) اعتماد نیستند صفات تغییراتی واقعی و قابل

بنابراین، ارزیابی تنوع ژنتیکی یکی از محورهای کلیدی برای 

این مهم . توسعه هر استراتژی در راستای کنترل آفات است

بردن به میزان جریان ژنی و دوری و  دلایل مختلفی از جمله پی به

 Nagaraju) های مختلف کلیدی است نزدیکی ژنتیکی بین جمعیت

and Singh 1997.) تواند تأثیر  نشانگر می انتخاب نوع سیستم

دست آمده داشته  های به کنش و ارتباط داده مهمی بر آنالیز و برهم

های مهم، این مطالعه با هدف ارزیابی  با توجه به این نکته. باشد

خوار بلوط در  های مختلف پروانه جوانه تنوع ژنتیکی در جمعیت

 . های زاگرس شمالی انجام گرفت هایی از جنگل بخش

ز پراکنش تنوع ژنتیکی درجمعیت آفات به شناخت بهتر آگاهی ا

کند  ها کمک می شناسی آن خصوصیات رفتاری و زیست

(Loxdale et al. 1993.) هایی که به خوبی امکان  یکی از راه

های احتمالی را  مشخص کردن تنوع جمعیتی و وجود زیرگونه

 Ardeh) کند استفاده از نشانگرهای مولکولی است مشخص می

مطالعات جمعیت یک موجود زنده، پیش نیاز تعریف  (.2008

در مطالعات ساختار . ثر آن استؤهای بعدی برای کنترل م برنامه

هایی مانند صفات  جمعیت سعی بر این است که با بررسی جنبه

های  های آنزیمی و یا ماده وراثتی، اختلاف شناسی، مشخصه ریخت

پایه و اساس  های درون گونه که ترجیح موجود بین جمعیت

تواند  نتایج چنین مطالعاتی می. ژنتیکی دارند، مشخص شوند

های احتمالی موجود  العمل اطلاعات مفیدی را در زمینه عکس

مطالعه . های کنترل مختلف ارائه دهد زنده درمقابل روش

ها  طور عمده شامل مقایسه جمعیت تاکسونومیک در سطح گونه به

های  های مربوط به جمعیت مونهتر مقایسه ن عبارت صحیح یا به

هایی است که  مختلف است و براساس چنین مقایسه

 Hamrick and)شود  های مهم تاگزونومیک انجام می گیری تصمیم

Godt 1996 .)گرفته بر حشرات  مطالعات اکولوژیکی انجام

اطلاعات کاربردی و مفیدی را درباره ساختار ژنتیکی، جریان ژنی 

ها با فاکتورهای محیطی زنده  کنش آن از برهمو تنوع ژنتیکی ناشی 

 ISSRنشانگرهای  (.Jain et al. 2009) دهد یا غیرزنده بدست می

شده در این مطالعه هر دو نشان دادند که   استفاده RAPDو 

لحاظ ژنتیکی متفاوت و متمایز از هم  های مورد مطالعه به جمعیت

و آفت پروانه این یافته با ماهیت رفتاری حرکتی لار. نیستند

که از ظرفیت جابجایی  طوری خوانی دارد، به خوار بلوط هم جوانه

های بالغ بال  اگرچه پروانه. و نقل مکان محدودی برخوردار است

. های طولانی ندارند کارکردی دارند اما الگوی جابجایی در مسافت

 ISSRs RAPDs پارامتر

 163 125 تعداد کل نوار تکثیرشده

 88 121 تعداد نوار چندشکل

 5/81 2/83 درصد نوارهای چندشکل

 1/13 5/12 میانگین تعداد نوار در هر آغازگر

 3/12 1/12 میانگین تعداد نوار چندشکل در هر آغازگر

 36/6 20/6 شاخص اطلاعات شانون

 26/6 15/6 هتروزیگوسیتی کل

 20/6 12/6 (GST)ضریب تمایز ژنتیکی 

 325/6 101/6 جریان ژنی

 22/6 16/6 محتوای اطلاعات چندشکلی

  بحث
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عنوان میزبان اختصاصی این آفت نیز عامل  علاوه بر این، بلوط به

شود آفت تمایلی به جابجایی در  است که باعث میدیگری 

نشان داد که  AMOVAتجزیه . های طولانی نداشته باشد مسافت

شده ناشی از تنوع داخل  تقریباً نیمی از تنوع ژنتیکی مشاهده

دلیل  دهد که این آفت به این وضعیت نشان می. هاست  جمعیت

ای  کههای ل شدگی دارای جمعیت محدودیت در جابجایی و پخش

ای بزرگی تشکیل  های لکه های آفات قادرند جمعیت گونه. است

دهند و تنوع ژنتیکی را برای سازگاری حفظ کنند، که این یکی از 

 .Yadav et al) های اکولوژیکی موفق برای آفات است استراتژی

2017.) 

ی مورد استفاده در این مطالعه DNAدو سیستم نشانگری مبتنی بر 

و روش  ISSRهای تکراری ساده میانی یا  یعنی روش توالی

DNA ی چندشکل تصادفی تکثیریافته یاRAPD  (Williams et 

al. 1990 )نگاری  نوعی انگشتDNA ها طیف  هستند که در آن

. شود کل ژنومی تولید می DNAوسیعی از قطعات از الگوی 

یرشده در هر دو روش به اثبات رسیده تکرارپذیری قطعات تکث

ها تا  و نتایج حاصل از این روش( Weeden et al. 1992)است 

 RFLPدست آمده از روش  ها و نتایج به حدود زیادی با یافته

از روش (. Thormann and Osborn 1992) همخوانی دارد

RAPD برای ارزیابی چندشکلی ژنتیکی در آفیدها (Black et al. 

بر روی سه تا پنج ژنوتیپ در هر جمعیت استفاده شده  (1992

نشان دادند که نشانگرهای   .Kambhampati et al(1992) .است

RAPD ها و  به تعداد کافی چندشکلی را برای تمایز بین جمعیت

ها،  تر جمعیت های بزرگ در اندازه. کنند ها آشکار می گونه

ار ژنتیکی و توان برای بررسی ساخت را می RAPDنشانگرهای 

ها به کار  همچنین بررسی سازوکار حفظ تنوع ژنتیکی جمعیت

در این مطالعه نیز هر  (.Skinner and Camacho 1995) گرفت

با آشکارسازی سطح کافی از  RAPDو  ISSRدوی نشانگرهای 

های این آفت را از هم  ها و همچنین جمعیت چندشکلی ژنوتیپ

نوار  121در مجموع  ISSR طوریکه نشانگرهای متمایز کنند، به

نوار چندشکل را تکثیر  88نیز  RAPDچندشکل و نشانگرهای 

نوار  36کردند، که برای سودمندی یک نشانگر که بایستی حداقل 

چندشکل برای برآوردی دقیق از فواصل ژنتیکی تکثیر کند، کافی 

با هدف کنترل بیولوژیکی این آفت، در مطالعه (. Nei 1978)است 

(2017 )Feritas et al. هایی از  بر مقایسه تنوع ژنتیکی جمعیت

، وجود چندشکلی در میان شش Cotesia flavipesپروانه آفت 

جمعیت مورد مطالعه برای چهار لوکوس از پنج لوکوس 

 .ای گزارش شده است ریزماهواره

منظور  که از آن به ،(AMOVA) همچنین تجزیه واریانس مولکولی

شود  ها استفاده می سازی سطح تنوع درون و بین جمعیت کمی

(Feritas et al. 2017) 56بیشتر از )، نشان داد که بخش بیشتر 

های حاصل از هر دوی  تنوع ژنتیکی آشکارشده از داده( درصد

. هاست ناشی از تنوع درون جمعیت RAPDو  ISSRآغازگرهای 

بر تنوع ژنتیکی   .Feritas et al(2017) لعهبه طور مشابه، در مطا

بیشتربودن تنوع ژنتیکی درون  C. flavipesپروانه آفت 

نسبت به تنوع ژنتیکی ( درصد 53)های آفت  جمعیت

تمایز بین . گزارش شده است( درصد 23)ها  جمعیت بین

شده از هر دو سیستم  ها بر اساس شاخص برآورد جمعیت

 C. flavipesدر مطالعه بر روی . م بودنشانگری مورد استفاده ملای

طور مشابه تمایز ملایمی بین شش جمعیت مورد مطالعه  نیز به

 نرخ جریان ژنی بین (.Feritas et al. 2017)مشاهده شده است 

و بر اساس  ISSR 101/6ها بر اساس نشانگرهای  جمعیت

بودن سطح  برآورد شد که با ضعیف RAPD 325/6نشانگرهای 

طور  به. های مورد مطالعه هموخانی دارد کی بین جمعیتتمایز ژنتی

 Cosmopolites sordidusمشابه، در مطالعه بر روی آفت 

شده را  بودن نرخ جریان ژنی برآورد نویسندگان گزارش پایین

های مورد مطالعه  دلیل اصلی عدم تمایز قوی ژنتیکی جمعیت

 (.Yadav et al. 2017) دانند می

های چندشکل معیار خوبی برای ارزیابی  سهم و نسبت لوکوس

تر برای  معیار و شاخص مناسب (.Nei 1987)تنوع ژنتیکی نیست 

مقادیر . است (h) این هدف میانگین هتروزیگوسیتی یا تنوع ژنی

تر هستند  دهنده تنوع ژنتیکی وسیع بالاتر هتروزیگوسیتی نشان

(Nei 1987)ه تنوع ژنی در جمعیت نچی طوریکه در این مطالع ، به

دهنده هتروزیگوسیتی بالاتر در این  و باغان بیشترین و این نشان

ای که بر روی یک جمعیت  در مطالعه(. 3جدول )ها است  جمعیت

کش انجام شده بود،  حساس و یک جمعیت مقاوم به آفت

(2003)Janarthan et al.  وجود یک باند اختصاصی را در جمعیت

در مطالعه دیگری که بر روی . کش شناسایی کردند مفاوم به آفت
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انجام گرفته بود، بین  (Helopeltis theivora) آفت مکنده دیگری

دو جمعیت مورد مطالعه برای این آفت چندشکلی گزارش شده 

 (.Roy et al. 2009) است

خوار  برای کنترل پروانه جوانههایی که در حال حاضر  استراتژی

شوند اغلب بر اقدامات زراعی و استفاده از  کار گرفته می به

انداختن  دام اقدامات زراعی همچون به. ها مبتنی هستند کش آفت

های بالغ، نیاز به نیروی کار بالا دارد و  سیستماتیک پروانه

ه از های کنترل بیولوژیکی مثل استفاد روش. صرفه نیستند به مقرون

های پارازیت و نماتدهای پارازیت  عوامل بیولوژیکی مانند قارچ

ها و کارایی  های آن افزون بر این هزینه. هنوز مرسوم نیستند

ها را در مقیاس وسیع با محدودیت مواجه  ها، کاربرد آن محدود آن

ترتیب، در حال حاضر مبارزه با این آفت اغلب بر  بدین. اند کرده

ی  با وجود این، استفاده. ارگانوفسفره مبتنی استاستفاده از سموم 

تواند به ظهور و پیدایش نژادهای  ها می کش رویه از این آفت بی

 (.Collins et al. 1991) مقاوم به سم در این افت منجر شود

پتانسیل و توان یک آفت به تولیدمثل و استقرار خود در یک 

ریان و پراکنش ترتیب، اطلاع از ج بدین. محیط جدید متکی است

ژنی در آفات برای درک فاکتورهای دخیل در تقویت یا 

های مکانی، تکامل مقاومت به سم در آفت و  محدودیت سازگاری

 .Roy et al) محدودیت در گسترش آن کاربردی و سودمند است

شدگی و  پخش)وجود اطلاعات معتبر درباره جریان ژنی  (.2009

و ارتباط آن با ( الیت آفتگسترش دامنه جغرافیایی حضور و فع

اقدامات مدیریت کنترل آفت، فاکتورهای محیطی و اکوسیستم 

توان با این اطلاعات  که می طوری عنوان کل، بسیار مهم است به به

از آنجا که  (.Byrne 1999)بینی کرد  های طغیان آفت را پیش دوره

و  RAPDدر این مطالعه نشان داده شد که دو سیستم نشانگری 

AFLP  هر دو برای مطالعه تنوع ژنتیکی درT. viridana  کارامد

ها که  توان برای پایش ساختار جمعیت ها می هستند، از آن

ها به محیط جدید است، استفاده  انعکاسی از سازگاری موضعی آن

میزان مهاجرت آفت نیز برای مدیریت یکپارچه آفت مهم . کرد

هایی  ها حامل ژن از جمعیتهایی  ویژه هنگامی که ژنوتیپ هاست، ب

گیری از  افزون بر این، بهره. ها باشند کش برای مقاومت به آفت

تواند به  های نشانگری در مطالعه تنوع ژنتیکی آفات می سیستم

شناسایی نشانگرهایی اختصاصی برای آفات مقاوم و حساس 

وار  تواند در پایش منظم و برنامه منجر شود که خود می

 (.Behura 2006) کاربردی باشدهای آفت  جمعیت

این مطالعه نشان داد که دو سیستم نشانگری مبتنی بر تکثیر 

برای مطالعه  RAPDو  ISSRیعنی  DNAپذیر قطعاتی از رتکرا

های  در جنگل Tortrix viridanaهای  تنوع ژنتیکی در جمعیت

های کارآمدی هستند و چندشکلی کافی را آشکار  زاگرس روش

لحاظ  شده برای این مطالعه، به انتخاب  جمعیت 10اگرچه . کردند

. هم نزدیک هستند لحاظ ژنتیکی به جغرافیایی متفاوت بودند اما به

های  تواند برای طراحی استراتژی های مهم این مطالعه می یافته

مناسب کنترل گسترش این آفت و مدیریت مقاومت به 

منحصربفرد  های مورد استفاده از طریق شناسایی نوارهای کش آفت

 .های مقاوم کاربردی باشد در ژنوتیپ
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