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  چكيده

، يكي از آفات مهم مركبات در شمال كشور است. اين آفت Aphis spiraecola Patch (Hemiptera: Aphididae) شته سبز مركبات،

شود. به طور مستقيم با تغذيه از شيره گياهي و ترشح عسلك وبه طور غير مستقيم با انتقال چندين ويروس گياهي باعث خسارت به مركبات مي

ا پراكنش جغرافيايي آن روي درختان مركبات در بA. spiraecola هاي مختلف شته هدف از اين مطالعه تعيين ارتباط ساختار ژنتيكي جمعيت

آوري شده از هشت محل در شمال ايران با استفاده از هفت نشانگر ريزماهواره مورد بررسي هاي جمعشمال ايران بود. بدين منظور تنوع ژنتيكي شته

دهنده كه نشان بود 5/0 - 93/0ها بين ونال در جمعيتميزان تنوع كل و ژنوتيپ منحصر به فرد شناسايي شد 195فرد شته  271قرار گرفت. در ميان 

بود. انحراف از تعادل  PIC (62/0( ميانگين محتواي اطلاعات چند شكليهاي اين شته در شمال ايران است. جمعيت در اختياري پارتنوژنز توليد مثل

و درصد ناچيزي  هاتنوع ژنتيكي قابل توجهي داخل جمعيتتجزيه واريانس مولكولي نشان داد  .وجود داشتها وينبرگ در همه جمعيت - هاردي

هاي مختلف جغرافيايي اختصاص دارد. همچنين بر اساس ماتريس فاصله ژنتيكي ني، در بين هاي مربوط به مكاناز تنوع ژنتيكي به بين جمعيت

هاي اين يافته نيز مطابقت داشت.  Structureز نرم افزارها فاصله ژنتيكي قابل توجهي مشاهد نشد كه با نتايج تجزيه ساختار با استفاده اجمعيت

 چرخه از موجود اطلاعات با تركيب دركند كه در شمال كشور فراهم مي سبز مركبات شتهپراكنش ژنوتيپي پژوهش اطلاعات كاربردي درباره 

  هاي مديريت كنترل آفت مورد استفاده قرار گيرد.برنامهدر  توانديم آن زندگي

  

  تنوع كلونال، پارتنوژنز اختياري شته، تمايز ژنتيكي، ريزماهواره، كليدي: هايواژه
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  مقدمه

 Aphis spiraecola Patchشته سبز مركبات، 

(Hemiptera: Aphididae) ،طيف وسيعي از گياهان از  به

ترين خانواده گياهي مختلف حمله كرده و يكي از مهم 20

 van Emden andباشد (هاي آن مركبات ميميزبان

Harrington, 2007(استفاده از با  طور مستقيمه. اين آفت ب

ها و بصورت غير مستقيم از شيره گياهي و پيچيدگي برگ

 خسارتهاي گياهي به گياهان ميزبان طريق انتقال ويروس

مناطق مورد انتشار داراي  بيشتركند. اين آفت در وارد مي

در  ،سيستم توليد مثلي پارتنوژنز اجباري است. با وجود اين

تان سرد هستند شرق آسيا و آمريكاي شمالي كه داراي زمس

 Blackmanي پارتنوژنز اختياري است (مثلداراي سيستم توليد

and Eastop, 2007(. ها دو نوع سيستم كلي شتهبه طور

 دارندتوليد مثلي پارتنوژنز اجباري و پارتنوژنز اختياري 

(Dixon, 1998)هاي شته در از گونه يتعداد ،. با وجود اين

يك سيستم توليد مثلي و زمستانگذراني طول سال فقط داراي 

و تعدادي ديگر نيز از هر دو سيستم توليد مثلي و 

 ,Blackman) كننداستفاده ميبه طور همزمان زمستانگذراني 

1972; Dedryver et al., 1998) اين آفت، شته غالب .

 82كه  طوريه هاي مركبات در شمال كشور است، بباغ

از غرب مازندران  آوري شدهجمعهاي درصد از جمعيت شته

 ,.Aghajanzadeh et al( شته سبز مركبات بوده است

) Alavi et al., 2007( . همچنين علوي و همكاران)1996

هاي غالب مركبات شته سبز مركبات را به عنوان يكي از شته

  استان مازندران معرفي نمودند.

هاي مختلف شته جاليز در جمعيتمطالعه تنوع ژنتيكي 

جنوب فرانسه با استفاده از هفت نشانگر ريزماهواره نشان داد 

 ,.Fuller et al) ها بصورت غير جنسي استكه توليدمثل آن

هاي شته سياه باقلا، بررسي تنوع ژنتيكي جمعيت. (1999

Scopoli Aphis fabaeنشانگرهاي ريزماهواره  ، بر اساس

دهنده ارتباط چرخه توليدمثلي شته با شرايط آب و هوايي نشان

همچنين نشانگرهاي  .(Sandrock et al., 2011)بود 

مولكولي براي تعيين ميزان مهاجرت و قدرت پراكنش 

 اندهاي مختلف شته مورد استفاده قرار گرفتهگونه

)Delmotte et al., 2002; Lleellyn et al., 2003; 

Lushai & Loxdale, 2004(.  بررسي ساختار ژنتيكي شته

سطح بالايي از تبادلات  ،A. spiraecola سبز مركبات،

استان  13هاي شته سبز مركبات در ژنتيكي را بين جمعيت

كشور چين روي درختان گلابي نشان داد كه ميزان آن به 

 داشتهاي جغرافيايي بستگي شرايط آب و هوايي و مكان

(Cao et al., 2012) .اخير با استفاده از هايبررسي 

تنوع ژنتيكي كمي را  mtDNA COIو  RAPD نشانگرهاي

، در A. spiraecola هاي شته سبز مركبات،در ميان جمعيت

 ,.Foottit et al( شمال ايالات متحده و تونس نشان دادند

2009; Mezghani et al., 2012( ارزيابي تنوع ژنتيكي .

هاي شته جاليز در بعضي از نواحي شمالي ايران با جميت

تشابه ژنتيكي بالايي را در  RAPDاستفاده از نشانگر مولكولي 

 ,.Kheyrollahi et alبال نشان داد (هاي بالدار و بيبين گروه

2013.(  

ها در سطوح جغرافيايي را بنابراين، اختلافات ژنتيكي شته

مثل جنسي يا ريان ژني، گياهان ميزبان و توليدتوان به جمي

 ;Sunnucks et al., 1997ها نسبت داد (غيرجنسي آن

Fuller et al., 1999; Delmotte et al., 2002; 
Brévault et al., 2008; Razmjou et al., 2010; 

Aleosfoor et al., 2012(.   

تواند اثرات تنوع ژنتيكي در جمعيت حشرات مي

داشته باشد. همچنين آگاهي از  هابر آن اكولوژيكي مهمي

پراكنش تنوع ژنتيكي در جمعيت آفات به شناخت بهتر 

 كندها كمك ميشناسي آنخصوصيات رفتاري و زيست

)Loxdale et al., 2017( دسترسي به اين خصوصيات شته .

هاي مديريت سبز مركبات اطلاعات ارزشمندي را براي برنامه

كند. با توجه به اينكه تاكنون هيچ گونه فراهم مي آنكنترل 

ين آفت در ايران صورت هاي ژنتيكي اتحقيقي روي ويژگي

بنابراين در اين تحقيق از نشانگرهاي ريزماهواره  نگرفته است،

 هايبراي مطالعه تنوع و ساختار ژنتيكي در ميان و بين جمعيت
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كشور استفاده هاي شمالي مختلف شته سبز مركبات در استان

  .شد

  

  

 
  باشد.مي 1هاي جمعيت مشابه جدول رمزينه سبز مركبات،آوري شته هاي جمعمكان -1شكل 

Figure 1. Collection sites of Aphis spiraecla population codes are the same as in Table 1. 
  

 هامواد و روش

  هانمونه آوريجمع

شهر هاي تجاري مركبات هشت هاي شته از باغنمونه

هاي گيلان (آستارا، رضوانشهر و رودسر) و مختلف استان

 طولنور، ساري و گلوگاه) در   آباد، چالوس،مازندران (خرم

در هر محل (شهر) آوري شدند. جمع 1394و 1393هاي سال

متر از يكديگر  50هايي با فاصله شته روي درخت 51تا  30

برداري (شهر) بيش از برداري شد و فاصله دو مكان نمونهنمونه

هاي هر درخت به ). شته1و شكل  1(جدول كيلومتر بود  50

عنوان يك نمونه در نظر گرفته شد و فقط يك شته از هر نمونه 

ها به ميكروتيوب حاوي الكل قرار گرفت. نمونه زمايشمورد آ

 -20 رر فريزد DNAدرصد منتقل شده و تا زمان استخراج  75

  ند.نگهداري شددرجه سلسيوس 

  هاي ريزماهوارهو آناليز DNAاستخراج 

و بر  CTABاز يك شته و به روش  DNAاستخراج 

صورت  (Doyle and Doyle, 1987)العمل راساس دستو

استخراج شده با استفاده از دستگاه  DNAگرفت. كيفيت 

مورد ارزيابي قرار گرفت. واكنش  ND-1000نانودراپ 

PCR هشت آغازگر ريزماهواره  با استفاده ازA2 ،A12، 

B10 ،As9 ،Ago59 ،Ago66 ،Agl1-2  وAgl1-10 
)Cao et al., 2012 ( ،6به صورت زير انجام شد. براي تكثير 

ميكروليتر  1شركت تكاپو زيست،  Master mixميكروليتر 

 10(تقريبا  DNAميكروليتر  5/1پيكومولار،  10نشانگر 

 12ميكروليتر آب مقطر سترون با حجم نهايي  5/2نانوگرم) و 

ميكروليتر مورد استفاده قرار گرفت. تكثير به كمك دستگاه 

PCR Research) (MJ  مدلPTC-200 ي اساس برنامه و بر
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 5مدت  به C◦ 95سازي اوليه در دماي حرارتي: واسرشت

ثانيه،  30به مدت  C◦ 95سازي ثانويه در دماي دقيقه، واسرشت

مدت ) Cao et al., 2012(اتصال آغازگرها بر اساس 

چرخه؛  40دقيقه در  1به مدت  C◦72ثانيه، تكثير در دماي 30

دقيقه انجام شد. عمل  5به مدت  C◦72تكثير نهايي در دماي 

اكريل آمايد هاي پليروي ژل PCRهاي الكتروفورز فرآورده

ساعت انجام شد. به  3تا  5/2به مدت  75درصد با ولتاژ  6

ها و مشاهده باندها از اتيديوم برومايد آميزي ژلمنظور رنگ

 ,EBOX VX5/20ها با دستگاه استفاده شد. سپس از ژل

Vilber Loumat, France برداري شد. اندازه باندها عكس

 standard DNA Ladder SM1203نشانگر ( در مقايسه با

AND SM1153, Fernentase (.تعيين شد  

  

  هاتجزيه و تحليل داده

باندهاي در همه افراد  Agl1-2آغازگر با توجه به اينكه 

ها با هفت بنابراين تجزيه و تحليل نمونه ،كردتوليد مشابه 

 يهاآغازگر ريزماهواره انجام شد. براي شناسايي ژنوتيپ

 ) بر اساس رابطهR( نيتنوع كل و محاسبه )MLG(مختلف 
(G − 1)

(N − 1)� ) G هاي مختلف در هر تعداد ژنوتيپ

افزار از نرم )تعداد افراد يك جمعيت است Nجمعيت و 
GenClone v.2.0 )Arnaud-Haond & Belkhir, 

حتواي چندشكلي با استفاده از ميزان م استفاده شد. )2007

 =PICطبق رابطه ) Power Marker )Liu, 2004افزار نرم

1 − ∑ pi� −∑ ∑ 2����� (pipj)������محاسبه شد  ���

تعداد  nو  است jو  i نوار در جايگاه فراواني pjو  piكه در آن 

  .(Botstein et al., 1980) باشدها ميللآ

  

درختان مركبات در شمال  روي A. spiraecolaآوري و تنوع ژنتيكي در هشت جمعيت هاي جمعخلاصه اطلاعات مكان -1جدول 

  كشور
Table 1. Summarized collection site information and genetic variability for 8 populations of Aphis 

spiraecola on citrus trees in North of Iran 
Sample site Population 

tag 
Coordinates N G R Na Ne FIS 

Gloogah- Mazandaran GLO 37º31́ N/49º08́ E 35 29 0.82 4.429 3.258 -0.291** 
Sari- Mazandaran SAR 36º45́ N/50º49́ E 51 37 0.72 4.000 3.031 -0.254** 
Noor- Mazandaran NOO 36º40́ N/51º21́ E 30 26 0.86 4.000 3.337 -0.231** 
Astara- Guilan AST 37º04́ N/50º18́ E 30 16 0.52 3.286 2.598 -0.491** 
Khoramabad- 
Mazandaran 

KHO 36º29́ N/52º07́ E 30 21 0.69 4.000 3.020 -0.433** 

Rodsar- Guilan ROD 36º36́ N/53º03́ E 30 20 0.63 3.857 3.045 -0.459** 
Chaloss- Mazandaran CHA 36º43́ N/53º47́ E 30 28 0.93 4.000 3.411 -0.196** 
Rezvanshahr- Guilan REZ 38º23́ N/48º50́ E 35 18 0.50 3.857 2.969 -0.569** 
total      3.929 3.084 -0.365** 
N, no. individuals per pop; G: multilocus genotype; R, clonal diversity; Na, observed no. alleles per locus; 
Ne, effective no. alleles per locus; FIS, fixation index 

  

 مشاهده الل تعداد، (Ne) موثر الل براي محاسبه تعداد

، (He) ، هتروزايگوسيتي مورد انتظار(Na) شده

 وينبرگ - تعادل هاردي ، بررسي (Ho) هتروزايگوسيتي مؤثر

(براي محاسبه تنها يك تكرار از هر ژنوتيپ در نظر گرفته 

براي  )AMOVAو تجزيه واريانس مولكولي ( Fآماره ، شد)

از برنامه جمعيتي  تنوع ژنتيكي بين و ميانآزمايش 

GENAlEX V 6.5 (Peakall and Smouse, 2012) 
و رسم  هاجمعيت بين ژنتيكي فاصلهمحاسبه  ستفاده شد.ا
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) توسط Nei, 1978ني (دندروگرام بر اساس ضريب تشابه 

  ). Yeh et al. 1999( انجام شد POPGENEافزار نرم

 Structureافزار جمعيتي با استفاده از نرم ساختار آناليز

ver. 2.3.4 ) انجام شدPritchard et al., 2000 .( در چون

اين در ، مورد ساختار جمعيت اطلاعات قبلي در دست نبود

اين . دشسازي محاسبه شبيهانجام با  Kتعداد بهينه افزار نرم

بار  50000و  1MCMCتكرار  500000سازي با شبيه

Burning period ها (و با در نظر گرفتن تعداد جمعيتK از (

سازي پس از انجام شبيهيك تا ده و با پنج تكرار انجام شد. 

 ها، از روشيا همان تعداد گروه Kبراي تعيين تعداد بهينه 

Evanno et al (2005)  استفاده شد. سپس درصد عضويت

افزار محاسبه شد. براي هر فرد در هر گروه با استفاده از اين نرم

صورتي به يك گروه منتسب ترتيب كه يك ژنوتيپ در بدين

كه باشد و درصورتي 8/0شد كه درصد عضويت آن بيشتر از 

باشد به عنوان ژنوتيپ مخلوط  79/0درصد عضويت كمتر از 

 شود.در نظر گرفته مي

 
  نتايج

  تنوع ژني و ژنوتيپي

آوري شده از هاي جمعتجزيه و تحليل تنوع ژنتيكي شته

هشت  مازندران و گيلان ازهاي در استاندرختان مركبات 

 195تعداد  سبز مركبات شته 271محل نشان داد كه در ميان 

تا  16 ها بينژنوتيپ منحصر به فرد وجود دارد. تعداد ژنوتيپ

كمترين و  متغير بود.برداري نمونهبراي هر مكان عدد  37

(در  5/0ترتيب بيشترين تنوع كلونال در يك جمعيت به

ها . در تمامي جمعيتچالوس) بود (در0 /93رضوانشهر) و 

دهنده كه نشاندرصد بود  50تنوع كلونال معادل يا بيش از 

وجود پارتنوژنز اختياري در چرخه زندگي اين آفت است 

بيشينه الل مشاهده شده و الل موثر نيز در  ).1(جدول 

تا  429/4ترتيب بين جمعيت به هاي ژني براي هرجايگاه

                                                           
1.Markov Chain Monte Carlo 

 286/3ترتيب كمترين الل مشاهده شده و الل موثر به و 411/3

  بود. 598/2و 

هر در  5تا  4بين  جايگاه ژنيها در هشت تعداد الل

ميزان ). 2بود (جدول  428/4متوسط  و به طور جايگاه

هاي ژني بيشتر از جايگاه تمامدر  مشاهده شده هتروزايگوسيتي

 6779/0با  A2). آغازگر 2بود (جدول  مؤثرهتروزايگوسيتي 

ترتيب بيشترين و كمترين به 4178/0با  Ago59و آغازگر 

و ميانگين  چند شكلي را داشتند محتواي اطلاعات ميزان

بودكه حاكي از تنوع  62/0ي لمحتواي اطلاعات چند شك

  ).2(جدول  باشدها ميژنتيكي بالا در جمعيت

در  -354/0با متوسط  -640/0تا  -163/0بين  ISF مقدار

 عدم ها و نشانگرها در). تمامي جمعيت1نشانگرها بود (جدول

 ،ها و نشانگرها. همه جمعيتندوينبرگ بود-تعادل هاردي

 ISFكه به مقدار منفي  ندهتروزايگوسيتي زيادي را نشان داد

  ).2و  1(جدول رد ابستگي د

 هاتمايز ژنتيكي بين جمعيت

واريانس  درصد 2تجزيه واريانس مولكولي نشان داد كه 

درصد آن به تنوع  98) و P<0.01ها (به تفاوت بين جمعيت

) مربوط بود و تنوع ژنتيكي داخل P<0.01( درون جمعيتي

تمايز ژنتيكي دو به دو ها بود. ها بيشتر از بين جمعيتجمعيت

ها در بيش از ها نشان داد كه تفاوت بين جمعيتبين جمعيت

ساختار  STFما مقدار آماره باشد. ادار ميها معنينيمي از آن

ها از لحاظ فراواني اللي جمعيتي ضعيف يا تمايز پايين جمعيت

جفت مقايسه  28جفت از  4دهد، به طوري كه تنها را نشان مي

كند. در حقيقت تجاوز مي 05/0ها از دو به دو بين جمعيت

  ).4ها پايين است ( جدول ها در جمعيتتمايز الل
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و ميزان محتواي اطلاعات چندشكلي  Fها، هتروزايگوزيستي مشاهده شده، هتروزايگوزيستي مورد انتظار، آماره تعداد الل -2جدول 

  آوري شده از درختان مركبات شمال كشورجمع A. spiraecolaهاي هفت جايگاه ژني ريزماهواره روي نمونه
Table 2. Number of alleles, observed heterozygosity (Ho), expected heterozygosity (He), polymorphic 

information content (PIC) and F-statistics for seven microsatellite loci on Aphis spiraecola samples 
collected on citrus trees in North of Iran. 

 
Locus            Na Ho He ISF STF PIC 
A2 5 0.911 0.671 -0.359 **  0.077** 0.6779 
A12 4 0.868 0.659 -0.317 **  0.026** 0.6144 
B10 4 0.920 0.691 -0.332 **  0.021** 0.6512 
As9 4 0.892 0.684 -0.303 **  0.030** 0.6522 
Ago59 4 0.853 0.520 -0.640 **  0.012** 0.4178 
Agl1-10 5 0.829 0.713 -0.163 **  0.020* 0.6753 
Ago66 5 0.925 0.680 -0.361 **  0.031** 0.6501 
Mean 4.428 0.885 0.66 -0.354 **  0.031** 0.6198 

*P<0.05, **P<0.01 

  

آوري شده از درختان جمع Aphis spiraecolaفاصله ژنتيكي نا اريب، بر اساس ضريب شباهت ني در بين هشت جمعيت  -3جدول 

 مركبات شمال كشور

Table 3. Nei's unbiased genetic distance measures among 8 populations of Aphis spiraecola collected on 
citrus trees in North of Iran. 

Pop GLO SAR NOO AST KHO ROD CHA REZ 
GLO ****         
SAR 0.0331 ****        
NOO 0.0264 0.0198 ****       
AST 0.1262 0.0388 0.0813 ****      
KHO 0.0770 0.0384 0.0642 0.0232 ****     
ROD 0.0933 0.0549 0.0393 0.0288 0.0141 ****    
CHA 0.0239 0.0166 0.0122 0.1174 0.0957 0.0982 ****   
REZ 0.1287 0.0837 0.0766 0.0531 0.0218 0.0242 0.1371 ****  

  

ترتيب بين هفاصله ژنتيكي بكمترين و بيشترين 

هاي رضوانشهر و گلوگاه هاي نور و چالوس و جمعيتجمعيت

هاي رسم شده بر اساس از بين دندروگرام .)3(جدول  بود

بندي، هاي مختلف گروههاي شباهت مختلف و روشماتريس

ترين دندروگرام بر پايه شماي ظاهري دندروگرام، مناسب

اي، نداشتن حالت زنجيره ها وتر ژنوتيپتفكيك مناسب

و ضريب شباهت ني  UPGMAدندروگرام حاصل از روش 

بندي چهار جمعيت از استان مازندران گروهبود. بر اساس اين 

(گلوگاه، ساري، نور و چالوس) در يك خوشه و سه جمعيت 

آباد از گيلان (آستارا، رضوانشهر و رودسر) با جمعيت خرم

اما هشت جمعيت  ،گرفتند غرب مازندران در يك خوشه قرار

كامل  ها به طورمطالعه شده بر اساس فاصله جغرافيايي آن

  ).2(شكل  تفكيك نشدند
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آوري شده از درختان مركبات شمال جمع Aphis spiraecolaاي روي هشت جمعيت دندروگرام حاصل از تجزيه خوشه -2شكل 

  UPGMAكشور بر اساس ضريب شباهت ني و الگوريتم 
Figure 2. Dendrogram derived from cluster analysis on eight populations of Aphis spiraecola 

collected on citrus trees in North of Iran using Nei's genetic distance and UPGMA algorithm  
  

آوري شده از درختان مركبات شمال جمع Aphis spiraecolaژنتيكي دوبه دو در هشت جمعيت  مقاديرشاخص تمايز -4جدول 

 كشور

Table 4. Pairwise FST values among 8 populations of Aphis spiraecola collected on citrus trees in North of 
Iran 

Pop GLO SAR NOO AST KHO ROD CHA REZ 
GLO ****         
SAR 0.013* ****        
NOO 0.008ns 0.006 ns ****       
AST 0.062** 0.021* 0.042** ****      
KHO 0.031** 0.016 ns 0.024* 0.015 ns ****     
ROD 0.043** 0.026* 0.017 ns 0.016 ns 0.005 ns ****    
CHA 0.005 ns 0.004 ns 0.000ns 0.056** 0.038* 0.040** ****   
REZ 0.059** 0.039** 0.034* 0.031* 0.012 ns 0.012 ns 0.055** ****  

*P<0.05, **P<0.01, ns, not significant 

  

بررسي ساختار جمعيتي شته سبز مركبات، با استفاده از 

 ∆Kو  Kنمودار دو طرفه بر اساس  Structureافزار نرم

 ها وهمان تعداد زير جمعيت K. مقدار شدتعيين  )3(شكل 

K∆ هاي آماري انجام شده تجزيهافزار بر اساس خروجي نرم

ها، همان نقطه هاي اللي است. تعداد بهينه گروهبر روي فراواني

تجزيه  بنابراين مطابق نتايج حاصل از ،اوج منحني است

 بيشترين مقداررا به  ∆Kكه پارامتر  هاييگروهتعداد  ،ساختار

اوانو و همكاران  لذا طبق روشباشد. مي 2د برابر نرسانخود مي

)Evanno et al., 2005( توانند به دو ها ميهمه ژنوتيپ

ها در دو ژنوتيپ تمامگروه شكسته شوند. به عبارت ديگر 

نظر گرفتن درصد  گيرند. با درزيرجمعيت يا گروه قرار مي

بر اساس معيار  هاژنوتيپ %01/76ها، حدود عضويت ژنوتيپ

و به يكي از دو گروه تعلق داشتند  80/0ميزان عضويت 

هاي م تعلق نگرفتند و به عنوان نمونهها به هيچ كداآن 99/23%

هاي مختلط، درصد به غير از نمونه در نظر گرفته شدند.2مختلط

                                                           
2Admixed 
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 هاي گلوگاه، ساري، نور و چالوس در گروهبيشتري از نمونه

آباد، هاي خرمكه درصد نمونه يك قرار گرفتند. در حالي

   ).4روه دو بيشتر بود (شكل رودسر، رضوانشهر و آستارا در گ

  

 بحث

در اين تحقيق براي اولين بار تنوع ژنتيكي و ساختار 

ژنتيكي جمعيت شته سبز مركبات از هشت محل مختلف در 

هاي مركبات شمال كشور مورد بررسي قرار گرفت. در بين باغ

ژنوتيپ مختلف شناسايي شد. همچنين  195افراد مورد بررسي 

هاي ژني و بالايي در تمامي جايگاهتنوع ژنتيكي بسيار 

هاي شته مشاهده شد. هر چه ميزان چندشكلي ناشي از جمعيت

نشانگرها بيشتر باشد، در صورت وجود تنوع ژنتيكي بين افراد، 

شود ها از يكديگر بيشتر ميقدرت تفكيك و تمايز آن

). پارتنوژنز اختياري در سيستم توليدمثلي 2و  1هاي (جدول

ها تواند منجر به تنوع ژنتيكي بيشتر در جمعيت آنها ميشته

 ;Simon et al., 1996; Delmotte et al., 2002شود (

Wilson et al., 2002; Razmjou et al., 2010( در .

هاي شته كه ي از گونهحالي كه مطالعه تنوع ژنتيكي تعداد

ها به صورت پارتنوژنز اجباري است مثلي آنچرخه توليد

ها در تنوع ژنتيكي كم و تعداد اندك ژنوتيپدهنده نشان

 ;Sunnucks et al.,. 1996ها بوده است (جمعيت آن

Wilson et al., 1999; Fuller et al., 1999, 
Llewellyn et al., 2003; Vorburger et al., 2003; 
Miller et al., 2003, Brévault et al.,2008; 

Charaabi et al., 2008.(   

شرق آسيا و بعضي از مناطق مثل  مركبات درشته سبز 

آمريكاي شمالي سيستم توليدمثلي پارتنوژنز اختياري دارد ولي 

مناطق دنيا به صورت پارتنوژنز اجباري توليدمثل  بيشتردر 

. مطالعه ما تنوع (Blackman and Eastop, 2007) كندمي

هاي اين شته در شمال كشور ژنوتيپي بالايي را در جمعيت

دهنده سيستم توليد مثلي پارتنوژنز اختياري نشان داد كه نشان

براي اين شته در ناحيه سواحل درياي خزر است. اما انحراف 

هاي تكراي دليل وينبرگ و وجود ژنوتيپ - از تعادل هاردي 

توليد مثل ل در طول فصل رشد است. بر وجود توليد مثل كلنا

ها با دو شيوه جنسي و غيرجنسي بستگي به شرايط آب و شته

. ساندراك و (Rispe et al., 1998)هوايي در زمستان دارد 

ثابت كردند كه  (Sandrock et al., 2011) همكاران

اختلاف در چرخه زندگي شته سياه باقلا مرتبط با شرايط 

ها در نواحي با زمستان سرد ه شتهاقليمي است. به طوري ك

هادر نواحي با زمستان معتدل با روش جنسي توليد بيشتر از شته

  كنند.مثل مي

اي در ناحيه هاي سرد به صورت دورهوقوع زمستان

تواند دليل وجود چرخه زندگي پارتنوژنز اختياري خزري مي

 و كليبراي شته سبز مركبات در اين ناحيه باشد. ميزان چند ش

ته ي شهتروزايگوسيتي مشاهده شده بالا در مطالعه تنوع ژنتيك

ع سبز مركبات روي درختان گلابي در چين نيز حاكي از تنو

 هاي اين شته در اثر پارتنوژنزژنتيكي بسيار بالاي جمعيت

. )Cao et al., 2012(ها بود اختياري در تعدادي از جمعيت

س پايين بودن تنوع ژنتيكي جمعيت شته سبز مركبات در تون

نيز به علت عدم وجود فرم جنسي اين گونه روي درختان 

شته جاليز نيز در . (Mezghani et al. 2012)مركبات بود 

شد مناطقي كه داراي فرم جنسي در چرخه توليد مثلي خود با

گر دي داراي تنوع ژنوتيپي بسيار بالايي نسبت به ديگر مناطق

. (Razmjou et al., 2010, Luo et al., 2016) باشدمي

توانند زيرا مي ،باشندبسيار ارزشمند مي هابررسياين نوع از 

هاي در گونه را ارتباط بين ژنتيك و الگوي چرخه زندگي

  .(Le Trionnaire et al., 2008)مختلف توضيح دهند 

يك هاي با طيف وسيع براي كنترل كشهكاربرد حشر

هاي آن شود. در تواند باعث كاهش تعداد ژنوتيپآفت مي

ها روي پنبه كشمركز آفريقا استفاده زياد از حشره غرب و

منجر به فراواني يك ژنوتيپ خاص از شته جاليز كه مقاوم به 

). در شمال Brévault et al., 2011ها بود شد (كشحشره

هاي رل شتهها براي كنتكشايران ميزان استفاده از حشره

هاي مختلف باشد بنابراين وجود ژنوتيپمركبات بسيار كم مي

  شته سبز مركبات در اين مناطق قابل توجيه است.
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 Structureها بر اساس نتايج تجزيه ساختار در نرم افزار يا تعداد گروه Kتعيين تعداد بهينه  -3شكل 

Figure 3. Determination of optimum number of K or number of groups based on Structure software 
results  

  

 
آوري شده از درختان مركبات شمال جمع Aphis spiraecolaهاي بار پلات ساختار جمعيت تخمين زده شده براي نمونه -4شكل 

هاي بندي شده است. هر يك از ژنوتيپكه در دو رنگ متناسب با دو گروه بخش SSRكشور با استفاده از هفت جايگاه ژني نشانگر 

 مربوط به هشت جمعيت (محور افقي) به دوگروه اختصاص داده شدند.

Figure 4. Bar plot of population structure estimates for eight populations of Aphis spiraecola collected on 
citrus trees in North of Iran assessed by seven SSR markers partitioned into 2-colored segments according 

to two groups. Each genotypes from eight populations were assigned to two groups. 
  

تجزيه واريانس مولكولي كم بودن در پژوهش حاضر 

 031/0( نشان دادلف را ي مختهاتمايز ژنتيكي بين جمعيت

= STF (هاي شته سبز جمعيتكم بودن تمايز ژنتيكي بين . كل

ساختار  اي و تجزيهمركبات در شمال كشور در تجزيه خوشه

شد. اين  نيز مشاهده  Structureافزاري با استفاده از نرمتيجمع

و پايين بودن آن در بين  هاداخل جمعيت تنوع ژنتيكي بالا

هاي مختلف ها وجود جريان ژني را در بين جمعيتجمعيت

مناطق در هاي مركبات باغدر شمال كشور كند. اثبات مي

درياي خزر هستند و عدم وجود موانع طبيعي اي حاشيه جلگه

افراد شته مانند كوه يا غيره بين شهرها باعث انتشار آسان 

بنابراين عدم تفكيك  شود.باد مي و با كمكواز رتوسط پ

هاي شته سبز مركبات در اين منطقه منطقي به  كامل جمعيت

مكان بررسي ساختار جمعيتي شته جاليز از شش  رسد. نظر مي

بر اساس ها ژنتيكي بين آن تمايزدر كشور تونس عدم  مختلف

 .(Charaabi et al., 2008) تاييد كردمكان جغرافيايي را 

 هاي جنسي شتهمطالعه ساختار ژنتيكي جمعيت
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Rhopalosiphum padi L.  اختلاف جغرافيايي كمي را بين

 ها نشان داد كه به علت توانايي جابجايي بالاي اين شته بودآن
(Delmotte et al., 2002).  

راهبرد بررسي تنوع ژنتيكي شته سبز مركبات به فهم بهتر 

چرخه زندگي آن با توجه به شرايط آب و هوايي شمال كشور 

اي در دهه گذشته هاي سرد دورهكند. وقوع زمستانكمك مي

تواند ها ميشناسي شتهدر شمال كشور و تاثير آن بر زيست

ها گذراني آنرا با توجه به نحوه زمستانشيوه كنترل اين آفات 

 جمله از طلاعات كاربردياتحت تاثير قرار دهد. همچنين 

ها در ها و مشابهت در ژنتيك شتهكشبه حشره مقاومت درك

هاي كنترلي مشابه دهد كه با روشنقاط مورد بررسي نشان مي

  توان اين آفت را در اين نواحي كنترل كرد. مي

  

  سپاسگزاري

گرمسيري هاي نيمهرياست پژوهشكده مركبات و ميوهاز 

پزشكي آن به خاطر فراهم كردن امكانات و اعضاي گروه گياه

آزمايشگاهي اجراي تحقيق، و همچنين آقايان دكتر حسين 

طاهري و دكتر سيروس آقاجانزاده به خاطر كمك درتجزيه و 

  .شودها تشكر و قدرداني ميتحليل آماري و شناسايي شته
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Abstract 

The spirea aphid, Aphis spiraecola Patch (Hemiptera: Aphididae), is a serious pest of citrus in 
northern Iran. It causes direct damage by sap feeding and extracting honeydew and also indirect damage 
by transmission of several virus diseases. The aim of this study was determining the relationship between 
genetic structure of different populations of A.spiraecola with its geographical distribution on citrus trees 
in northern Iran. The genetic structure of A. spiraecola collected on citrus trees in eight localities, was 
described by seven polymorphic microsatellite loci. Among 271 individuals, 195 multilocus genotypes 
were identified and the clonal diversity in populations were 0.5 to 0.93. They confirmed that A. spiraecola 
reproduces by cyclical parthenogenesis on citrus trees in North of Iran. The mean of Polymorphic 
Information Content was (PIC =0.62). There were significant deviations from Hardy-Weinberg 
equilibrium in all populations. The analysis of molecular variance revealed high intrapopulation and weak 
interpopulation genetic differentiation among geographic populations. Also, the UPGMA dendrogram of 
8 populations based on Nei's genetic distance indicated no considerable genetic differentiation among 
them, which is in accordance with structural analysis. The findings of this research provide useful 
information about the genotypic distribution of A. spiraecola in Northern Iran which can be integrated 
with life cycle information of the pest and used in pest management programs. 
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