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در شرق  Hemiptera: Aphididae  (Aphis gossypii(تنوع ژنتيكي شته جاليز 

  مازندراناستان گيلان و غرب استان 

 
 4و بهروز گلعين 3، سيروس آقاجانزاده*2، رضا حسيني1زهره خيرالهي

  اسي، استاديار گروه گياه پزشكي، دانشكده علوم كشاورزي، دانشگاه گيلانبه ترتيب دانش آموخته كارشناسي ارشد حشره شن 2و 1

  ، استاديار پزوهش مؤسسه تحقيقات مركبات كشور، رامسر3و 4

  

  

)4/2/92: تاريخ پذيرش            25/10/91: تاريخ دريافت(  

  چكيده

و داراي انتشار جهاني است كه  خوارچندينآفتي  Hemipteraو راسته  Aphididaeاز خانواده Aphis gossypii Glover شته جاليز 

هاي شته جاليز در بعضي از نواحي شمالي به منظور بررسي و ارزيابي تنوع ژنتيكي جمعيت. شودسبب خسارت به محصولات مهم اقتصادي مي

در شرق استان گيلان استخراج و با منطقه  4منطقه در غرب مازندران و  3ها از نمونه DNA. استفاده شد RAPDايران از نشانگر مولكولي 

طور هباند چندشكل و ب 275در اين مطالعه، آغازگرهاي مورد استفاده . آغازگر تصادفي تكثير شد 18اي پليمراز با استفاده از واكنش زنجيره

، )193/0و  824/0به ترتيب ( يتشابه و فاصله ژنتيكي محاسبه شده بر اساس شاخص ن. باند به ازاي هر آغازگر، توليد كردند 277/15متوسط 

ها تنوع ژنتيكي درون جمعيتي زيادي را در علاوه بر اين، آناليز داده. بال نشان داددار و بيبال هايميزان تشابه ژنتيكي بالايي را در بين گروه

و ضريب تشابه جاكارد، افراد مورد  UPGMAاي به روش با استفاده از تجزيه خوشه .دهددار نشان مينسبت به گروه هاي بال بالهاي بيگروه

  .هاي مجزايي قرار گرفتندبال در گروهدار و بيگروه اصلي گروه بندي شدند و افراد بال 5مطالعه در 

  

 RAPD، ميزبان گياهي، چندشكلي، تنوع ژنتيكي، نشانگر )پنبه(شته جاليز  :هاي كليديواژه
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  همقدم

هاي گونه و تنوع ژنتيكي نتيجه فرايندهاي طبيعي، ويژگي

تغييراتي است كه با گذشت زمان ممكن است در حشره 

-تواند منعكس كننده تغييرات منطقههمچنين مي.  ايجاد شود

توانند در يك ها ميكه چگونه گونهباشد و اينها اي گونه

 Sigurdsson(محيط كوچك و يا بزرگ بر هم اثر بگذارند 

et al., 1999 .(تواند اثرات اكولوژيكي تنوع ژنتيكي مي

 Hughes et(هاي حشرات داشته باشد مهمي روي جمعيت

al., 2008 .(هايي با تنوع ها نشان داده است جمعيتبررسي

طي پايدارتر هستند ژنتيكي بالاتر نسبت به تغييرات شرايط محي

)Fuller et al., 1999.(  بنابراين آگاهي از نوع پراكنش

با آگاهي از . ژنتيكي جمعيت آفات بسيار حائز اهميت است

- هاي زيستاين امر در يك محيط معين، بررسي ويژگي

، رفتاري، اكولوژيكي و نيز توزيع فضائي حشره سيشنا

 ).Hughes et al., 2008(دشوتسهيل مي

، DNAاي ژنتيك مولكولي بر اساس بررسي هروش

هاي حشرات را كيفيت و كميت ساختار ژنتيكي جمعيت

 ;Martinez- Torres et al., 1997(كنند مشخص مي

Nicolet al., 1997; Nicolet al., 1998; Eastman et 

al., 2004 .(هاي مختلف مولكولي، نشانگر در ميان روش 

RAPD نوع ژنتيكي درابزار مفيدي براي تشخيص ت  

به ) Nicolet al., 1997; Sigurdsson, 1999( حشرات 

باشد زيرا كاربرد اين نشانگر ساده بوده و ها ميويژه در شته

نياز نيز تواند از مناطق زيادي از ژنوم نسخه برداري كند و مي

علاوه بر اين، . موجود نيست DNAبه دانستن توالي 

بالاتري از تنوع  سطح طور معمولبه RAPDنشانگرهاي 

ها نشان ها نسبت به نشانگرهايي مانند آلوزيمژنتيكي را در شته

 ;Carvalho et al., 1991; Black et al., 1992(اند داده

William and Black, 1992; Hales et al., 1997.(  

ها از ها حشراتي با دامنه انتشار وسيع هستند و بيشتر آنشته

-، اما گونه)Wool et al., 1995( اندنظر ميزبان اختصاصي

 خوارچندينهايي كه از نظر اقتصادي اهميت زيادي دارند 

 ,Vanlerberghe- Masutti and Chavigny(باشند مي

شان داراي ها بر اساس چرخه زندگيبسياري از شته). 1998

 ,.Lushaiet al(باشند بال ميدار و بيهاي بالفنوتيپ

و راسته  Aphididaeنواده شته جاليز از خا ).1997

Hemiptera  توسط افشار  1317در ايران ابتدا در سال

 ) (Rajabi,1989رجبي). (Esmaili,1983 گزارش شد

خصوص سواحل به پراكنش اين شته را در تمام مناطق ايران 

هاي مركزي اين و شهرستان) گيلان، مازندران(شمالي كشور 

 خوارچندينجاليز  شته. دو استان و اطراف تهران ذكر كرد

-بوده و در دنيا يكي از آفات مهم در محصولات جاليزي، باغ

ها است كه سبب خسارت هاي مركبات، مزارع پنبه و گلخانه

علاوه در انتقال ، بهشودبه محصولات مهم اقتصادي مي

 ,.Najar-Rodríguez et al( بيماري تريستيزا نيز نقش دارد

خويشاوندي براي شناخت  مطالعه روابط ژنتيكي و ).2009

منظور مديريت بهتر آفت و نيز اصلاح تنوع ژنتيكي اين شته به

راي بالا بردن سطح مقاومت در گياه حائز ب نژاد گياهان ميزبان

ي جاليز به دليل در ايران با توجه به اهميت شته. اهميت است

خسارت به محصولات مختلف اعم از جاليزي، مركبات و 

اي و نيز قابليت انتقال بيماري محصولات گلخانه

هاي ژنتيكي ، لازم است ويژگي) (Rajabi,1989تريستيزا

دهد با توجه به دامنه ها نشان ميبررسي. شودآن مطالعه 

ميزباني وسيع و پراكنش جغرافيايي اين حشره در ايران 

تاكنون هيچ گونه مطالعات ژنتيكي روي اين شته انجام نشده 

هدف بررسي تنوع ژنتيكي اين شته با اين تحقيق با . است

در مناطقي از غرب استان   RAPDاستفاده از نشانگر 

  .مازندران و شرق استان گيلان انجام شد

  هامواد و روش

هاي شته از مناطق مختلف غرب استان مازندران و نمونه

و در فصول هاي متفاوت شرق استان گيلان روي برگ ميزبان

بر اساس وجود و فقدان بال و  آوريجمع 1388مختلف سال 

سپس ). 1جدول (تفكيك شدند  بالدار و بيبال گروهبه دو

درصد  80نمونه ها به داخل تيوب هاي محتوي الكل اتيليك 

  .داده شدندقرار - 20منتقل و در فريزر 

  Aphis gossypiiشناسايي شته جاليز 

آوري شده، اسلايد هاي جمعجهت شناسايي نمونه

ا استفاده از روش بلكمن و ايستاپ ميكروسكوپي ب

)Blackman and Eastop, 1985  ( منظور به. دشتهيه

-ها روي ميزباناز كليد شناسايي شته بيشتر شناسايي شته جاليز
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هاي ايران هاي مختلف، و در مواردي از كليد شناسايي شته

)Rezvani, 2001 ( ها پس از شناسايي نمونه. دشاستفاده

  .تائيد شد) آقاجانزاده(طه توسط متخصص مربو

  الگو DNAاستخراج 

پنج شته از يك كلوني انتخاب  DNA براي استخراج

 - سيناژن(با استفاده از كيت جداسازي  DNAاستخراج . شد

و قبل از انجام  DNAپس از استخراج . انجام گرفت) ايران

  DNA، جهت بررسي كميت و كيفيت،PCRهاي واكنش

- ND1000نانو دراپ (تومتر دست آمده با اسپكتروفهب

. گيري شدنانومتر اندازه 260در طول موج جذب  )آمريكا

دست آمده سه ههمچنين براي تصديق و تائيد نتايج ب

الكتروفورز %  8/0در ژل آگارز  DNAميكروليتر از محلول 

، DNAدر نهايت به منظور يكنواخت كردن غلظت . شد

ت واحد هاي استخراج شده به يك غلظتمامي نمونه

ng/µl5/12 رسانده شدند.  

  RAPD-PCR آغازگرهاي مورد استفاده جهت

با تكثير تصادفي  DNAبراي بررسي چند شكلي قطعات 

)RAPD ( آغازگرهاي لازم در . آغازگر استفاده شد 18از

مشخصات اين . اين تحقيق از شركت سيناژن تهيه شد

  .نشان داده شده است 2آغازگرها در جدول 
RAPD-PCR  

ميكروليتر  15نهايي اي پليمراز در حجم اكنش زنجيرهو

ميكروليتر  3/0، شامل PCRمخلوط اصلي . انجام شد

dNTPs )1010(ميكروليتر آغازگر  75/0، )ميلي مولار 

ميلي  50(ميكروليتر كلريد منيزيم  45/0، )ميكرومولار

ميكروليتر  2/0و ) x10( واكنشميكروليتر بافر  5/1، )مولار

DNA Taq ليمراز پ)U/µl 5) (مواد . بود) شركت سيناژن

بسته به (مورد استفاده در واكنش، در حجم چندين برابر 

به عنوان مخلوط اصلي تهيه و سپس در ) هاتعداد نمونه

 25(ميكروليتر  2ليتري حاوي ميلي 2/0هاي ميكروتيوب

  .استخراج شده از هر نمونه تقسيم شد DNAاز ) نانوگرم

 MJ(دستگاه ترموسايكلر  تفاده ازبا اس PCRواكنش 

Research, PTC-200 (در ابتدا  .مطابق برنامه زير انجام شد

دقيقه،  3گراد به مدت درجه سانتي 93سازي اوليه در واسرشته

گراد درجه سانتي 93سازي در چرخه شامل واسرشته 40سپس

درجه  37دقيقه، اتصال آغازگر به رشته الگو در  1به مدت 

درجه سانتي 72دقيقه و گسترش در  1د به مدت گراسانتي

دقيقه گسترش نهايي  10دقيقه و در نهايت  2گراد به مدت 

از هر  µl 13، مقدار PCRبراي مشاهده محصول . شد انجام

ژل . هاي ژل الكتروفورز اضافه شدبه چاهك PCRواكنش 

تهيه شده  TBE 0.5Xو بافر %  5/1الكتروفورز از آگارز 

در اولين و بافر بارگذاري اضافه شد و  µl3نمونه به هر . بود

 Fermentas Ladder 1 Kbp)(ميكروليتر 5 آخرين چاهك

DNA ساعت  2ها به مدت الكتروفورز نمونه. بارگذاري شد

- به منظور رنگ. ولت ادامه يافت 75دقيقه در ولتاژ  45و 

آميزي ژل و مشاهده باندها از اتيديوم برومايد استفاده شد و 

از اتمام الكتروفورز ژل، باندها زير نور ماوراءبنفش با پس 

  .ندبرداري شد مشاهده و عكس GelDocاستفاده از دستگاه 

  هاتجزيه وتحليل داده

و ) فقدان باند( باندهاي چند شكل حاصل با روش صفر 

 Microsoft افزارامتيازدهي و در نرم) وجود باند(يك 

Excel office  2007  اي وتحليل خوشهتجزيه . دشثبت

)Cluster analysis (ها به كمك روش دادهUPGMA  و با

 و NTSYS-pcدر نرم افزار  استفاده از ضريب تشابه جاكارد

POPGENE ام و دندروگرام مربوطه ترسيم شدانج.  

  نتايج و بحث

از ) Aphis gossypii( سي و شش نمونه شته جاليز 

استان گيلان  مناطق مختلف در غرب استان مازندران و شرق

بر اساس وضعيت بال به نوع ميزبان شناسايي و  18روي 

)   M22-M36(دارو بال) M1-M21(بال گروه بيدو

در مطالعات تكميلي مورد و ) 1جدول (تفكيك شدند 

هجده آغازگر استفاده شده در اين . استفاده قرار گرفتند

 275بال در كل گروه بالدار و بي 2، براي )2جدول (تحقيق 

تمام باندهاي توليد  كه) 2جدول (باند مختلف ايجاد كردند 

متوسط . شده چند شكل بوده و باندهاي مشابه مشاهده نشد

آغازگر به  18از بين . بود 277/15ايجاد باند براي هرآغازگر

ترينو كم A19آغازگر  راترين چند شكلي كار رفته، بيش
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هاي تكثير  در نتيجه جايگاه. توليد كردندرا  E09آغازگر 

ترين ميزان تنوع بين افراد را نشان بيش A19 شده آغازگر

  .دادند

تعداد نتايج بررسي تنوع ژنتيكي درون جمعيتي بر اساس 

و تنوع ژني )  Ne(، تعداد آلل موثر )Na(آلل مشاهده شده 

-M1بالبي(نشان داد، گروه يك ) 3جدول ) (Nei(ني 

M21 (هده شده، آلل موثر ترين ميزان آلل مشاكه داراي بيش

باشد، بيشترين ميزان تنوع ژنتيكي درون و تنوع ژني مي

همچنين بر اساس معيارهاي ذكر . دهدجمعيتي را نشان مي

ترين ميزان تنوع ژنتيكي مربوط به گروه دو شده، كم

توانند در نتايج دلايل مختلفي مي. است)  M22-M36بالدار(

تعداد افراد مورد بررسي  ،به عنوان مثال. ذكر شده موثر باشند

آوري  گروه يك نسبت به گروه دوم بيشتر بود و افراد جمع

شده بيشتر از مناطق غرب مازندران بودند و از شرق گيلان 

اين احتمال نيز وجود دارد كه . دشآوري افراد كمتري جمع

 تري از نظرتر و مناسبدر غرب مازندران شرايط متعادل

براي رشد  تعدد ميزبانسطح دريا و  دمايي، ارتفاع ازوضعيت 

شته جاليز فراهم بوده و هر چه شرايط رشد براي شته بهتر 

باشد، اين حشرات با سرعت بيشتري رشد و تكثير يافته و 

هاي متوالي و در نسل. نمايندتعداد نسل بيشتري را توليد مي

تر بوده كه ممتد پديده جهش و ساير تغييرات ژنتيكي متداول

 ,.Keller et al(دهد ها افزايش ميتنوع را در بين آنبالطبع 

هاي اكولوژيكي براي توجيه بنابراين مطالعه و بررسي). 2001

علاوه بر موارد . رسداين امر در اين زمينه الزامي به نظر مي

ذكر شده افراد گروه يك نسبت به گروه دوم روي ميزبان

اني نيز احتمالاً ند كه تنوع ميزبآوري شدتري جمعهاي متنوع

اين نتايج مشابه نتايجي است . در تنوع ژنتيكي موثر بوده است

براي ) Lopes and Gonzaga, 2007(ا اگكه لوپز و گونز

ها روي تنوع ها و فاصله جغرافيايي جمعيتارزيابي اثر ميزبان

با استفاده از  Metopolophium dirhodumژنتيكي 

ها دريافتند كه بين نآ. دست آوردندهب RAPDنشانگرهاي 

. فاصله ژنتيكي و فاصله جغرافيايي همبستگي وجود ندارد

تواند پيشنهاد كردند كه نوع گياه ميزبان ميها بنابراين آن

دليل بهتري براي تفاوت ژنتيكي قابل توجهي كه بين 

هاي آوري شده روي جودوسر با جمعيتهاي جمعجمعيت

وانلربرگ مسوتي . دموجود در روي گندم مشاهده شده، باش

 ,Vanlerberghe Masutti and,Chavigny) و كاويگني

هايي از شته جاليز با در بررسي تنوع ژنتيكي جمعيت )1998

، به نتيجه مشابهي از RAPDاستفاده از نشانگرهاي 

چندشكلي درون جمعيتي دست يافتند اما اين تنوع ژنتيكي 

  . شتگياهان ميزبان وابستگي ندا هدرون جمعيتي، ب

ها بر نتايج بررسي تشابه و فاصله ژنتيكي بين جمعيت

با احتساب اريبي و بدون آن نشان داد كه دو  اساس روش ني

فاصله  193/0تشابه ژنتيكي و  824/0بال دار و بدونگروه بال

اين شباهت ژنتيكي بالا بين . اندژنتيكي نسبت به هم داشته

هاي جمع آوري انتواند به علت نزديكي بين مكها ميگروه

لوشاي  اين نتايج برخلاف گزارشي است كه. باشد

ها با آن. ارائه نمودند ) (Lushai et al., 1997وهمكاران

هاي مختلف تنوع ژنتيكي فنوتيپ RAPDاستفاده از نشانگر 

 Sitobionو  Rhopalosiphum padiدو گونه شته 

avenae ها بررسي نمودند، و به تفاوت كلوني را داخل

هاي بالغي بال شتهدار و بيهاي بالژنتيكي زيادي بين فنوتيپ

  . بردندپي كه توليد مثل غير جنسي داشتند 

و  UPGMAاي به روش در اين تحقيق تجزيه خوشه

ترين مقدار ضريب ضريب تشابه جاكارد كه داراي بيش

كلاستر در . بود، انجام شد) 97266/0(همبستگي كوفنتيك 

گروه  5ها در ش داده شد و ژنوتيپبر 8/3ضريب تشابه 

گروه اول ). 1شكل(بندي شدند گروه) E,D,C,B,A(اصلي

)A( ها درصد افراد است كه تمامي ژنوتيپ 44/44، شامل

گروه دوم كه . بال و بيشتر از مناطق غرب مازندران هستندبي

درصد از گروه اول جدا شده است تنها  31با ضريب تشابه 

گروه سوم شامل . است M10بال داراي يك ژنوتيپ بي

. درصد افراد، و اكثريت از مناطق شرق گيلان هستند 22/47

دار و فقط سه ها بالدرصد ژنوتيپ 35/82در اين گروه 

-با توجه به اين. بال هستندبي M21و M19 ،M20  ژنوتيپ

ها كه فواصل جغرافيايي يكي از عوامل مؤثر بر تنوع جمعيت

توان وجود برخي از مي )Eastman et al., 2004( است

از . دار توجيه نمودهاي بالبال را داخل گروههاي بيژنوتيپ

ي آنجا كه اين سه ژنوتيپ از نظر جغرافيايي در محدوده

مشتركي با ساير افراد موجود در گروه مربوطه هستند، در 
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ي جغرافيايي مشترك باعث تشابه ژنتيكي بالا بين نتيجه فاصله

اين تشابه ژنتيكي بالا ميان افراد باعث شده . ستافراد شده ا

است كه نشانگرهاي مورد استفاده توانايي لازم براي تفكيك 

بال هم در نتيجه برخي از افراد بي. اين افراد را نداشته باشند

گروه چهارم تنها شامل يك . دار شدندگروه با افراد بال

درصد از  22است كه با ضريب تشابه  M23دار  ژنوتيپ بال

گروه سوم جدا شده است و گروه پنجم نيز تنها شامل ژنوتيپ 

گروه قبلي  4درصد از  13كه با ضريب تشابه است M3 بالبي

دار با توجه به دندروگرام رسم شده، افراد بال. جدا شده است

اند، بنابراين تجزيه هاي مجزايي قرار گرفتهبال در گروهو بي

تجزيه مولكولي و تشابه و فواصل كلاستر تائيد كننده نتايج 

دهد نتايج اين بررسي نشان مي. ژنتيكي محاسبه شده است

تنوع ژنتيكي شته جاليز در غرب استان مازندران بيشتر از شرق 

-هاي بالفنوتيپ RAPDهمچنين نشانگر استان گيلان است، 

-هاي جداگانهبال را از يكديگر تفكيك و در گروهدار و بي

ترين بال بيشبر اساس نتايج بدست آمده افراد بي. اي قرار داد

بررسي تنوع . تنوع ژنتيكي درون جمعيتي را نشان دادند

ژنتيكي اين آفت در كشور، به درك بهتر عملكرد آفت و 

تغييرات جمعيت و سازگاري آن با شرايط متفاوت كمك 

موجود در زمينه  از مشكلات برخينموده و منجر به تحليل 

  .شودكنترل آن مي

  

  

  هاآوري آنمحل جمعميزبان گياهي و  ،Aphis gossypiiهاي شته جاليز فنوتيپ - 1جدول 
Table 1. Phenotypes of Aphis gossypii, their host-plant and sampling localities 

Sampling location          Winged or Wingless -Host              Sampling Code   Sampling location                 Winged or Wingless- Host       Sampling Code  

Kalachay Citrus sinensis  - Wingless  M19 Tonekabon  Zea mays  - Wingless M1 

Kalachay Zea mays  - Wingless M20 Chalus Solanumnigrum  - Wingless M2 

Langarud Camellia sinensis  - Wingless M21 Langarud Citrus aurantium  - Wingless  M3 

Tonekabon Citrulluslanatus -Winged M22 Chaboksar Citrus sinensis  - Wingless M4 

Tonekabon Cucumismelo  - Winged M23 Langarud Luffacylindri - Wingless  M5 

Ramsar Cucumissativus  - Winged M24 Chalus  Cucurbita maxima  - Wingless M6 

Chaboksar Solanumtuberosum – Winged  M25 Ramsar Chenopodium foliosum  - Wingless M7 

Chalus Filipendulaulmaria  - Winged M26 Ramsar Citrus sinensis  - Wingless M8 

Ramsar Capsicum annum – Winged M27 Ramsar Camellia sinensis  - Wingless M9 

Chalus Cucumissativus – Winged  M28 Ramsar Urtica dioica  - Wingless M10 

Chalus Cucumismelo –Winged  M29 Tonekabon  Cucumissativus  - Wingless M11 

Chaboksar Eriobotrya japonica – Winged M30 Tonekabon Citrus sinensis  - Wingless M12 

Rudsar Cucumissativus – Winged M31 Tonekabon Cucurbita maxima  - Wingless M13 

Rudsar Luffacylindri - Winged M32 Chalus Citrus aurantium  - Wingless M14 

Kalachay Robiniapseudoacacia  - Winged M33 Chalus Chaenomeles japonica  - Wingless M15 

Kalachay Filipendulaulmaria – Winged M34 Rudsar Citrus sinensis  - Wingless M16 

Langarud Cucumissativus – Winged M35 Rudsar Robiniapseudoacacia  - Wingless M17 

Langarud Robiniapseudoacacia  - Winged M36 Kalachay Cucumissativus  - Wingless M18 
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 آغازگرهاي مورد مطالعه )PIC(عات چندشكلي تعداد باندها و محتواي اطلا توالي، - 2جدول 

Table 2. Sequences, number of bands and  polymorphic information content (PIC) of the primers used in this 

study  

 

 

  

  

  

 هاو شاخص ني براي گروه) Ne(، آلل موثر) Na(ميانگين تعداد آلل مشاهده شده  - 3جدول

 Table 3. Average observed number of alleles (Na), effective number of alleles (Ne) and Nei’s index for groups 
 

Groups Na Ne Nei’s index 

1 1.899329 1.452434 0.264614 

2 1.828859 1.421882 0.251329 

Average 1.864094 1.437158 0.2571795 

  

  

  

  

  

  

  

  

  

  

  

  

  

  

PIC Number of bands Primer sequence (5´- 3´)  Primer 

OPAA10                    TGGTCGGGTG                              20                                         0.28809 

OPAD10                    AAGAGGCCAG                             27                                         0.358755 

OPM10                      TCTGGCGCAC                              19                                          0.366354 

OPV10                       GGACCTGCTG                               17                                        0.320266 

OPZ10                        CCGACAAACC                              25                                         0.260062  

B12                             CCTTGACGCA                               17                                        0.274649 

E09                             CTTCACCCGA                              19                                         0.191464 

A04                             AATCGGGCTG                              17                                        0.321646 

A07                             GAAACGGGTG                             10                                         0.290938 

A08                             GTGACGTAGG                             10                                         0.332039 

A19                             CAAACGTCGG                             12                                         0.415016 

G05                             CTGAGACGGA                              9                                          0.338126 

G06                             GTGCCTAACC                              13                                         0.330939 

A12                             TCGGCGATAG                              15                                         0.332576 

A18                             AGGTGACCGT                              16                                         0.34757 

M11                             GTCCACTGTG                               7                                          0.320483 

M14                             AGGGTCGTTC                              12                                         0.355667 

M18                              CACCATCCGT                              10                                         0.317093 
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 UPGMAبا استفاده از ضريب تشابه جاكارد و روش  Aphis gossypiiژنوتيپ  36دست آمده براي هدندروگرام ب -1شكل

Figure 1. Obtained dendrogram using Jacard similarity index and UPGMA method for 36 

genotypes of Aphis gossypii 
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Abstract 

 

Aphis gossypii Glover (Hemiptera: Aphididae) is a polyphagus pest worldwide. It causes severe 

damage to numerous economically important crops. Random Amplified Polymorphic DNA (RAPD) 

markers were used to evaluate genetic variation among different populations of Aphis gossypii in some 

parts of North of Iran. DNA was extracted from individual aphids collected from (3 regions in western 

Mazandaran and 4 regions in eastern Guilan provinces, North of Iran) and amplified in PCR reactions 

using eighteen random primers. Random primers produced 275 polymorphic bands, an average of 

15.277 informative markers per primer. Genetic identity and distance obtained using Nei’s index 

(0.824, 0.193 respectively), show a high genetic similarity and a low genetic distance among winged 

and the wingless groups. Moreover, data analysis revealed a significant genetic diversity within 

wingless individual aphids rather than winged ones. Individuals were clustered using UPGMA method 

and Jacard similarity index. They were grouped in five main groups while wingless and winged 

individuals were distributed in different groups. 
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