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 Ectomyelois ceratoniae (Zeller) انار کرم گلوگاههای مختلف  جمعیتتنوع ژنتیکی 

(Lepidoptera: Pyralidae)  با استفاده ازDNA میتوکندریایی 
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 چکیده

ۀ صادرات این محصول محسوب دکنندیتهدهای  ترین عامل ترین آفت انار در ایران و از مؤثر ، مهمEctomyelois ceratoniaeکرم گلوگاه انار، 
منظور افزایش آگاهی از  ی بهرو نیازا. شده استهای آن در کشور انجام  ی کمی روی تنوع و ساختار ژنتیکی جمعیتها پژوهشد ولی شو می

آوری و  جمع 1331و  1331ی ها سالهای مختلف از دوازده استان کشور طی  های این آفت، انارهای آلودۀ رقم ساختار و تنوع ژنتیکی جمعیت

ی تنوع ژنتیکی بررسی شد. همچنین شبکۀ هاپلوتیپی و ها مؤلفه I ((COIمیتوکندریایی، سیتوکروم اکسیداز  DNAی از ژن با استفاده از بخش
دست آمد.  ، تعداد شش هاپلوتیپ بهپژوهشترسیم شد. در این  (Maximum Likelihood)نمایی  درخت تبارزایی با روش بیشینۀ درست
ها از آن تکامل  هاپلوتیپ اجدادی معرفی شود که سایر هاپلوتیپ عنوان بهتواند  مشترک بود، می ها هاپلوتیپ یک که در بین تمام جمعیت

بندی  های گروه نتیجه. داده استای را در شبکه هاپلوتیپی تشکیل  ها متصل و شکل ستاره اند. این هاپلوتیپ با یک جهش به سایر هاپلوتیپ یافته
تنوع ژنتیکی  های شمال و جنوب ایران دارد. ۀ مرکزی کشور، تنوع هاپلوتیپی کمتری نسبت به ناحیهدهند ناحی های جغرافیایی نشان می جمعیت

و سطح  AMOVAدرصد( حاصل از آزمون  -51/5P> ،13/2) ها درصد( در مقابل تنوع کم ژنتیکی بین جمعیت 11/33درون جمعیتی بالا )
ها وجود ندارد. در آزمون منتل ارتباطی بین فاصلۀ  ژنتیکی مشخصی بین جمعیت دهد که ساختار بالای اشتراک هاپلوتیپی در شبکه، نشان می

تواند حاصل  چنین ساختار ژنتیکی می نیامد. دستهای ژنتیکی به  دار رقم بر بروز اختلاف ژنتیکی و جغرافیایی و در آزمون منتل جزئی اثر معنی
تجاری و برقراری اکوسیستم زراعی یکنواخت و انتقال محصول توسط انسان های متداول  های مختلف، کشت رقم سازگاری انار با خرداقلیم

 شود. های جغرافیایی گسترده می ژنتیکی حتی در فاصله های باشد که منجر به برقراری جریان ژنی زیاد و کاهش اختلاف
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ABSTRACT 

Carob moth, Ectomyelois ceratoniae, is the most important pest of pomegranate in Iran and is one of the most 
effective threats to the export of this product, but only a few studies have been done on the diversity and genetic 
structure of its populations. Therefore, in order to increase knowledge about the structure and genetic diversity of this 
pest populations, infested pomegranates were collected from 12 provinces of the country during 2016 and 2017 and 
genetic diversity components were investigated using a part of the mitochondrial DNA gene, cytochrome oxidase I 
(COI). Also, the haplotypic network and the phylogenetic tree was drawn using the maximum likelihood method. In 
the present study, six haplotypes were obtained. The first haplotype (H1) was common in all populations, which can 
be considered as the ancestral haplotype so that other haplotypes have been evolved from it. This haplotype is 
connected to other haplotypes with a mutation and forms a star-like shape in the haplotypic network. Results of the 
grouping populations indicate that the northern part of Iran has the most diversity of haplotypes in comparison to the 
central and southern parts, which can be related to native cultivars, genetic diversity of cultivars, and natural habitat 

of Pomegranates in this area. The adaptation of pomegranates to different micro-climates, development of 
commercial cultivation of traditional varieties, and the role of the human in product transformation lead to 
high gene flow and genetic differences reduction even at wide geographical distances. 
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 مقدمه

که  است شده شناختههای  ترین میوه انار یکی از قدیمی

سازش آن با طیف وسیعی از شرایط آب و هوایی، 

نقاط جغرافیایی مختلف فراهم کشت آن را در  ۀتوسع

از کشت انار در ایران به بیش  ۀاست. تاریخچآورده 

، ایران و پژوهشگرانرسد و برخی  سال پیش می 0555

 Goor) دانند اطراف آن را بوم اصلی انار می های ناحیه

& Libermann, 1956; Glozer & Ferguson, 2011). 

عنوان یکی از  هکتار انار، به 8/84668امروزه، ایران با 

ترین کشورهای تولید و صادرکننده و یکی از  بزرگ

محسوب دنیا انار  های رقمیر ژنوتیپی ذخا نیپربارتر

 Talebi baddaf et؛ 7940آمارنامه کشاورزی، ) شود می

al., 2003; Zamani et al., 2007). 

 Ectomyelois ceratoniae کرم گلوگاه انار

(Zeller) (Lepidoptera: Pyralidae) ترین آفت  مهم

درصد  85تواند سالیانه تا  انار در ایران است که می

 ,Kashkuli & Eghtedar) ل را از بین ببردمحصو

1975; Shakeri, 2004; Hoseini et al., 2014) .

ای است  مدیترانه های ناحیهبوم این آفت  ةگستر

(Heinrich, 1956)  دنیا  های ناحیهو از آنجا به سایر

امروزه از بسیاری از  که یطور به، است افتهیگسترش 

 ,Al-Maliky & Al-Izziد )شو کشورها گزارش می

1986; Yoshiyasu & Kitatsuji 2008; Goldansaz et. 
al., 2012; Morland, 2015.) 

ها تحت  جمعیت حشرات، تنوع و ساختار ژنتیکی آن

تأثیر فاکتورهای مختلفی نظیر محدودة گسترة مبدأ در 

های جغرافیایی  مقابل نواحی ورود و پراکنش آفت، فاصله

 ;Miller et al., 2003) گیرد و گونۀ گیاه میزبان قرار می

Sword et al., 2005; Kirk et al., 2013) ًعموما .

حشرات، در محدودة بوم خود تنوع ژنتیکی بالاتری 

مورد تهاجم قرار  جیتدر بههایی که  نسبت به ناحیه

 ;Puillandre et al., 2008) دهند گیرند، نشان می می

Yang et al., 2012) ژنتیک . بررسی ساختار و تنوع

پذیری آن را نسبت به تغییرهای  جمعیت، سطح آسیب

سازگاری  راهبردکند، تکامل خرد و  محیطی تعیین می

اکولوژیکی را توضیح داده و منابعی را برای طراحی و 

 ,.Timm et al) آورد فراهم می ها آفتسازی مدیریت  بهینه

2008; Torriani et al., 2010; Kirk et al., 2013) .

 پژوهشگراناجتماعی انار در کشورمان،  -قتصادیاهمیت ا

ی و شناس ستیزهای مختلف  جنبه پژوهشبسیاری را به 

ولی  داده استاکولوژی آفت کرم گلوگاه سوق 

های  ی اندکی پیرامون تنوع ژنتیکی جمعیتها پژوهش

به  Mozaffarian et al. (2007). گرفته استآن انجام 

 غرافیایی بررسی ساختار ژنتیکی پنج جمعیت ج

E. ceratoniae  روی انار و هشت جمعیت روی چهار

میزبان گردو، انار، انجیر و پسته با استفاده از شش جفت 

داری را  پرداختند و اختلاف ژنتیکی معنی AFLPپرایمر 

ی است در حالهای جغرافیایی دریافتند، این  بین جمعیت

( درصد از کل تغییرها 0/80که تنوع درون جمعیتی بالا )

جغرافیایی و  های فاصلهدار بین  را بدون ارتباط معنی

دست آوردند. موانع جغرافیایی  ها به ژنتیکی جمعیت

ها کاهندة جریان ژنی بین  یکی از عامل عنوان بههمواره 

 & Mayr) روند شمار میبههای جغرافیایی  جمعیت

Aschlock, 1991)ها نظیر  . در مقابل، برخی عامل

ی انسانی، موجب برقراری جریان ژنی ها مهاجرت و عامل

شده و نقش مهمی در تغییرهای ژنتیکی و تکامل 

 ;Goodisman et al., 2001) کنند ها ایفا می جمعیت

Kremer et al., 2012)شناسی مخفی  . با توجه به زیست

بایست  ی مدیریت تلفیقی میراهبردهااین گونه در انار، 

جمله کاربرد سرلوحۀ کنترل آفت قرار گیرد. از آن 

ای برخوردار  های زیستی و فرمونی از اهمیت ویژه ترکیب

های کنترل،  ی پیشرفت ردیابی فرمونی و روشولاست، 

 آن یها تیجمعنیازمند شناسایی دقیق گونه و ساختار 

ی ژنتیک جمعیت بررس(. Roe & Sperling, 2007است )

 تواند با استفاده از نشانگرهای مختلف مولکولی انجام می

بهترین  عنوان بهشود. تاکنون، هیچ نوع نشانگر مولکولی 

 ها پژوهشها در برخی  و برخی ژن استشناخته نشده 

. (Brower & DeSalle, 1994)کنند  بهتر عمل می

برای پاسخ به  (mtDNA) میتوکندریایی DNAهای  ژن

درون در سطح گونه و  شده مطرحی ها از پرسشبسیاری 

یابند، از مادر  تکامل می سرعت بهرا روند زی می به کاره گون

و    شوند یمانباشته  سرعت بهها  رسند، جهش به ارث می

 ;Avise et al., 1987شوند ) در اثر نوترکیبی نابود نمی

Sperling, 1993; Brower, 1994 پژوهش(. هدف از این 

)های( کرم گلوگاه تیجمعبررسی ساختار و تنوع ژنتیکی 

بنابراین است؛ های مختلف انار  رقم نظر گرفتنانار با در 
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)های( کرم تیجمعترکیب ژنتیکی  پژوهشدر این 

های مختلف کشور بر اساس ترکیب  گلوگاه انار استان

ارزیابی شد و جریان ژنی، اختلاف  COIنوکلئوتیدی ژن 

ژنتیکی مبتنی بر فاصلۀ جغرافیایی و نوع رقم انار و 

 ی بررسی شد.درخت تبارزایی و شبکۀ هاپلوتیپ تیدرنها

 

 هامواد و روش

 7946 و 7940های  که در طول سال پژوهشدر این 

استان  72انجام شد، انارهای آلوده به لاروهای آفت از 

آوری و در آزمایشگاه روی  ( جمع7کشور )جدول 

. ند، پرورش داده شدبا حفظ نوع رقم میزبان طبیعی

شناسایی با استفاده از ، خروج حشرات بالغپس از 

 (Ren & Yang, 2016) بررسی ژنیتالیاو ابع معتبر من

از هر پره  عدد شب سهتعداد و بلافاصله شد انجام 

 46ن الکل ودرطور تصادفی انتخاب و  جمعیت، به

 سلسیوس ۀدرج -25و در دمای  شده دادهقرار  صددر

 تا زمان انجام آزمایش نگهداری شدند.

   روش بهحشرة کامل  96 از DNAاستخراج 

Zimmermann et al. (2000) مبتنی بر روش فنل-

کلروفرم با اندکی تغییر به شرح زیر انجام شد: هریک از 

 0/7ی درون یک میکروتیوب تک   طور به   ها پره شب

میکرولیتر بافر  205ی قرار گرفت. مقدار تریل یلیم

 ,STE buffer  (50 mM Tris-HCl pH 8.0استخراج 

25mM NaCl, 25 mM EDTA, 0.1% SDS ده ،)

میکرولیتر سدیم  05و  Kمیکرولیتر آنزیم پروتئیناز 

به هر نمونه اضافه شد و  (SDS 10%)دودیسل سولفات 

درجۀ سلسیوس به  65   گرم آبها در حمام  سپس نمونه

ها  مدت دو ساعت قرار داده شد. در طی این مدت نمونه

شدند. از مخلوط  سروتهمرتباً روی دستگاه ورتکس، 

 7:29:20رم:ایزوآمیل الکل به نسبت حجمی فنل:کلروف

و از ایزوپروپانول سرد، برای رسوب  DNAجهت استخراج 

با اتانول  DNAهای  نشین استفاده شد. ته DNAکلاف 

میکرولیتر بافر  05در  تیدرنهادرصد شسته شدند و  15

TE  (10 mM Tris-HCl, pH 8.0 and 1 mM EDTA, 

pH 8.0 25اده، در دمای تا زمان استف( حل شدند و- 

برای تعیین کمیت و  نگهداری شدند. سلسیوسدرجۀ 

، از روش اسپکتوفتومتری و الکتروفورز ژل DNAکیفیت 

ژنومی،  DNAبرای تکثیر آگارز یک درصد استفاده شد. 

 .استفاده شد Folmer et al. (1994)از پرایمر عمومی 

لیتر میکرو 95در حجم نهایی    مراز یپل   یا رهیزنجواکنش 

 Taqواحد آنزیم  DNA ،2/5نانوگرم  755حاوی 

(Amplicon, Denmark) ،0/7  میلی مولارMgCl2 ،255 

میکرومولار هرکدام از پرایمرها در  dNTPs ،9/5نانومولار 

 ,Labnet MultiGene™ OptiMaxدستگاه ترموسایکلر )

USA ) انجام شد. برنامۀ دماییPCR  شامل

درجۀ سلسیوس به  49سازی اولیه در دمای  واسرشت

سازی  ثانیه واسرشت 95چرخه شامل  90دقیقه،  7مدت 

ثانیه مرحلۀ اتصال در  95درجۀ سلسیوس،  49در دمای 

دقیقه مرحلۀ بسط  7درجۀ سلسیوس و  09دمای 

درجۀ سلسیوس انجام شد. جهت  12آنزیمی در دمای 

مرحلۀ بسط  دشدهیتولهای  اتمام همانندسازی قطعه

دقیقه  75درجۀ سلسیوس به مدت  12 ی در دمایانیپا

سازی  پس از خالص PCRانجام شد. محصولات 

(GeneAll Combo Kit, South Korea به روش سنگر )

( توسط شرکت ماکروژن ABI3730xl, USA) دوطرفه

 یابی شدند. توالی

 
 ایران Ectomyelois ceratoniaeهای  آوری نمونه های مربوط به جمع . داده7جدول 

Table 1. Collection data for Ectomyelois ceratoniae samples of Iran 

Group Pomegranate variety N* Geographical coordinates Code Date Locality 

Center Malas yazdi 3 31°55'09.8"N 54°16'40.8"E YZ 2016.6.30 Yazd 

North Domestic 3 36°50'32.4"N 54°27'25.6"E GL 2016.8.1 Golestan 

North Malas post nazok yazdi 3 35°38'36.9"N 53°20'22.2"E SE 2016.8.25 Semnan 
South Meikhosh sangani 3 29°00'29.3"N 61°26'51.3"E SB 2016.9.8 Sistan v Balochestan 

Center Malas saveh 3 35°01'44.4"N 50°20'39.0"E MZ 2016.9.27 Markazi 

South Aghdaii & Kabvati 3 30°34'18.7"N 56°55'59.0"E KA 2016.10.19 Kerman 
North Mixed 3 35°00'33.1"N 58°46'11.8"E KH 2016.7.21 Khorasan Razavi 

Center Red skin Najaf-Abad 3 32°36'10.5"N 51°19'25.7"E ES 2016.8.5 Esfahan 

North Mixed 3 36°26'23.2"N 49°10'37.3"E GH 2016.8.31 Ghazvin 
North Domestic 3 36°43'57.6"N 53°23'59.5"E MA 2016.9.13 Mazandaran 

South Rabab neyriz 3 29°55'26.7"N 53°18'06.3"E FA 2016.10.10 Fars 

Center Mixed 3 33°30'29.3"N 47°36'14.8"E LO 2016.11.10 Lorestan 
N*: Number of samples used in tests. 
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جفت باز بخشی از ناحیه  661های  توالی

( ژنوم میتوکندریایی متعلق (COIسیتوکروم اکسیداز 

جمعیت کرم گلوگاه انار، ابتدا  72 نمونه از 96به 

 BioEdit version 7.0.9.0 (Hall, 1999) ۀتوسط برنام

سازی با  فیرد همچشمی ویرایش شدند و  صورت به

 ,.ClustalX  (Thompson et al ۀاستفاده از برنام

ها در بانک ژن ثبت شدند و در  انجام شد. توالی (1997

جهت مقایسه و تأیید شناسایی گونه  NCBIسایت 

BLAST ها  شدند. تعداد هاپلوتیپH) تنوع ،)

و آزمون  ((Kتفاوت نوکلئوتیدی  ،(π)نوکلئوتیدی 

با استفاده از  Neutrality test (Tajima’s D) یطرف یب

 DNAsp Ver. 5 (Librado & Rozas, 2009) افزار نرم

محاسبه شد. میزان جایگزینی نوکلئوتیدی و فراوانی 

 افزار نرمها توسط  ژنتیکی بین جمعیت ۀهر یک و فاصل

MEGA version 6 (Tamura et al., 2011)  و با

و مدل تکاملی  Kimura 2- parameterروش استفاده از 

( و Fstتیکی )های ژن گاما محاسبه شد. رابطۀ بین فاصله

های  ( با آزمون منتل و رابطۀ بین فاصلهkmجغرافیایی )

( با آزمون منتل جزئی با .var( و نوع رقم )Fstژنتیکی )

 های فاصله آزمون شد. Rافزار  تکرار در نرم 444

 Google Maps Distance ۀجغرافیایی با برنام

Calculator (http://www.daftlogic.com/projects- .

google-mapsdistance-calculator.htm)  محاسبه

 ۀشد. درخت فیلوژنی با استفاده از روش بیشین

 و بوتسترپ (Maximum likelihood) نمایی درست

(Bootstrap) 7555 ۀدر برنام MEGA دست آمد.  به

بندی  پس از گروه (AMOVA) لکولیوآنالیز واریانس م

افزار  رم، با استفاده از نDNAspافزار  ها در نرم جمعیت

Arlequin version 3.5 (Excoffier & Lischer, 

ها با  هاپلوتیپی بین جمعیت ۀانجام شد. شبک (2010

 & PopART ver. 1.7.2 (Leit افزار نرماستفاده از 

Bryant, 2015)  شدترسیم. 
 

 نتایج

دوازده جمعیت  فرد از DNA 96های حاصل از  توالی

 GenBank) دکرم گلوگاه انار در بانک ژن ثبت شدن

Accession numbers: MG489932- MG489943)  و

جهت مقایسه و تأیید شناسایی گونه  NCBIدر سایت 

BLAST ( 755-46شدند و مشابهت بسیار زیادی 

 های نقطهاز سایر  شده گزارشهای  ( با جمعیتدرصد

 دنیا مشاهده شد.

جفت باز از  661میانگین ترکیب نوکلئوتیدی 

بازهای تیمین، سیتوزین، آدنین  COI ۀهای ناحی توالی

درصد  4/79و  9/24، 9/70، 0/95و گوانین به ترتیب 

جایگاه ثابت  662ها،  به دست آمد. در این توالی

(monomorphic و )جایگاه متغیر  پنج

polymorphic)) ،تون سینگل جایگاه سه (singleton) 

جایگاه  دو( و 079و  962، 712های  )موقعیت

( بود. 290و  28های  رسیمونی )موقعیتاطلاعاتی، پا

بوده  G/A ،A/G ،C/T ،T/Cجایگزینی نوکلئوتیدها 

های  هاپلوتیپ در بین تمام جمعیت شش. تعداد است

ها  (. در بین آن2دست آمد )جدول  ، بهبررسیمورد

ها  در تمامی جمعیت (H1)یک  ةشمارهاپلوتیپ 

بین سه  (H2) 2 ةشمارمشاهده شد. هاپلوتیپ 

و  مازندران، خراسان و سیستان و بلوچستان جمعیت

های  بین دو جمعیت استان (H3) 9 ةشمارهاپلوتیپ 

مرکزی و خراسان رضوی مشترک بود. هاپلوتیپ 

به ترتیب فقط  (H6) و ششم (H5)، پنجم (H4)چهارم 

های گلستان، مازندران و  در یک جمعیت )استان

گروه، ها در هر  . تعداد هاپلوتیپندفارس( مشاهده شد

های حاصل از  عدد متغیر بود. داده پنجتا  دواز 

در سه گروه  E. ceratoniaeهای  بندی جمعیت خوشه

د ناحیه نده شمال، جنوب و مرکز کشور نشان می

( را نسبت به 761/5مرکزی، کمترین تنوع هاپلوتیپی )

( کشور دارد. 971/5( و جنوب )062/5شمال ) ۀناحی

تیدی در گروه مرکزی کمترین مقدار تفاوت نوکلئو

( 698/5( و بیشترین مقدار در گروه شمالی )761/5)

(. تنوع هاپلوتیپی، تعداد تفاوت 9مشاهده شد )جدول 

ها به  نوکلئوتیدی و تنوع نوکلئوتیدی در تمام جمعیت

که نشان  ندبود 55560/5، 992/5، 949/5ترتیب 

د وجود دارها تنوع ژنتیکی اندکی  جمعیت بیندهد  می

 های فاصله افزون بر، پژوهش(. در این 9ل )جدو

انار  های رقمانار نیز لحاظ شدند.  های رقمجغرافیایی، 

بومی  های رقمهای گلستان و مازندران جز  در استان

تجاری  های رقمها جز  سایر استان های رقمبوده ولی 

 .هستندانار 
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 در ایران Ectomyelois ceratoniaeهای مختلف  های جمعیت . پراکنش هاپلوتیپ2جدول 
Table 2. Distribution of haplotypes of different populations of Ectomyelois ceratoniae in Iran 

Populations Haplotype 
H Total ES YZ KA LO SE GA SB FA MZ KH GL MA 

28 3 3 3 3 3 3 2 2 2 1 2 1 H1 
3       1   1  1 H2 
2         1 1   H3 
1           1  H4 
1            1 H5 
1        1     H6 

36 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3 Total 
 اند. ذکر شده 7ها، در جدول  اطلاعات مربوط به کد جمعیت* 

 
 در ایران Ectomyelois ceratoniaeهای  بندی جمعیت . پارامترهای تنوع ژنتیکی گروه9جدول 

Table 3. Genetic diversity parameters for the grouping of Ectomyelois ceratoniae populations in Iran 
Pi K Hd Code H N Geographical grouping 

0.00097 0.648 0.562 GL, MA, KH, GA, SE 5 15 North 
0.00025 0.167 0.167 ES, YZ, MZ, LO 2 12 Center 
0.00067 0.444 0.417 SB, KA, FA 3 9 South 
0.00065 0.432 0.394  6 36 Total 

N* :در هر گروه،  تعداد افرادHتعداد هاپلوتیپ :، Hd،تنوع هاپلوتیپی ::Code   ،کد شناسایی جمعیتK:  ،متوسط تعداد تفاوت نوکلئوتیدیPi .تنوع نوکلئوتیدی : 
 اند. ذکر شده 7ها، در جدول  اطلاعات مربوط به کد جمعیت *

 
 Ectomyelois ceratoniaeهای  یک از جمعیت برای هر COIتنوع ژنتیکی ژن میتوکندریایی  . پارامترهای9جدول 

Table 4. Genetic diversity indices of the mitochondrial gene of COI for each Ectomyelois ceratoniae population 
N S H Hd K pi Population Location 
3 1 2 0.667 0.667 0.001 GL North 
3 2 3 1 1.333 0.00203 MA North 
3 2 3 1 1.333 0.00203 KH North 
3 0 1 000 000 000 GA= SE North 
3 1 1 0.667 0.667 0.001 MZ Center 
3 0 1 000 000 000 ES= YZ= LO Center 
3 1 2 0.667 0.667 0.001 SB South 
3 1 2 0.667 0.667 0.001 FA South 
3 0 1 000 000 000 KA South 

N*در هر گروه،  : تعداد افرادHتعداد هاپلوتیپ :، Hd،تنوع هاپلوتیپی ::Code   ،کد شناسایی جمعیتK:  ،متوسط تعداد تفاوت نوکلئوتیدیPi .تنوع نوکلئوتیدی : 
 اند. ذکر شده 7ها، در جدول  اطلاعات مربوط به کد جمعیت *

 

 popARTافزار  هاپلوتایپی با استفاده از نرم ۀشبک

دهد  می حاضر نشان ۀ(. شبک7 دست آمد )شکلبه

تر است و شامل  یک که از همه بزرگ ةهاپلوتایپ شمار

رسد  ، به نظر میاست یموردبررسهای  جمعیت ۀهم

ترین هاپلوتایپ و یا هاپلوتایپ بومی باشد. از  قدیمی

 E. ceratoniaeهای  توالی از جمعیت 96 تحلیل و تجزیه

 مشاهده شد. جهش پنجدر ایران، تعداد 

به پنج هاپلوتیپ دیگر  شجهاین هاپلوتیپ، با یک 

داده ای را تشکیل  و شکل ستاره شده استمتصل 

هایی که فراوانی کمتری دارند، تعداد  . هاپلوتیپاست

تری  کوچک ةشوند، انداز جمعیت کمتری را شامل می

بیشتری به  ۀ، با فاصلجهشد و بسته به تعداد ندار

روابط  پژوهش شوند. هاپلوتیپ مرکزی متصل می

ها بسیار به هم  دهد بیشتر جمعیت ان میفیلوژنی نش

نیز روی  آمده دست بهنزدیک هستند و شش هاپلوتیپ 

 (.2درخت تبارزایی متمایز شدند )شکل 

 
 Ectomyeloisهای  شبکۀ هاپلوتیپی جمعیت .7شکل 

ceratoniae  در ایران. هر دایره معرف یک هاپلوتیپ و اندازة

 هر هاپلوتیپ است.ها در  دایره متناسب با فراوانی جمعیت

Figure 1. Haplotypic network of Ectomyelois 

ceratoniae populations in Iran. Each circle represents 

a haplotype, and the circle’s size is proportional to 

the populations’ frequency in each haplotype. 
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 نشان داد (AMOVA)لکولی وواریانس م تجزیۀ

( درصد 70/44ها ) ژنتیکی درون جمعیت هایغییرت

و  (درصد 50/5P> ،48/2)ها  گروهبیشتر از بین 

(. 0)جدول  است( درصد -50/5P> ،79/2ها ) جمعیت

 دار یمعنها  ( کلی برای تمام جمعیتFstشاخص ثبات )

جفتی  تجزیۀ. بر اساس P>55800/5=(Fst 50/5نبود )

( بین -5902/5) Fstها، بیشترین مقدار  گروه جمعیت

 Fstهای شمال و جنوب و کمترین مقدار  گروه جمعیت

دست آمد.   و مرکز به جنوبهای  بین گروه جمعیت

( بین جفت -2808/5) Fst همچنین بیشترین مقدار

های سیستان و بلوچستان و مازندران مشاهده  جمعیت

ژنتیکی بین جفت  ۀفاصل های نتیجهشد. طبق 

 های فاصلهبیشترین  MEGA ۀها در برنام جمعیت

های خراسان رضوی، سیستان و  ژنتیکی بین جمعیت

بلوچستان، فارس، مازندران و گلستان مشاهده شد 

های  (. تست منتل وجود رابطه بین فاصله6)جدول 

(. r=0.08258, p= 0.196ژنتیکی و جغرافیایی را رد کرد )

دار رقم در بروز  در آزمون منتل جزئی نیز اثر معنی

(. r= -0.2647, p= 0.985ژنتیکی به دست نیامد )اختلاف 
 ,Nm= 21بررسی موردهای  جریان ژنی بین همۀ جمعیت

Gst= 0.01176 (Nei, 1973)  و مقدار حاصل از آزمون

 دست آمد.( بهTajima's D= -1.67407ی )طرف یب

 
نمایی  . درخت تبارزایی به روش بیشینۀ درست2شکل 

(Maximum Likelihood) های  توالی جمعیت بر اساس

Ectomyelois ceratoniae  در ایران. گونۀAnagasta Kuehniella 

(GU828613) گروپ  عنوان اوت به(out group)  انتخاب و

 .شده استمحاسبه  7555های اطمینان با بوتسترپ  سطح
Figure 2. Phylogenetic tree with Maximum likelihood 

method based on sequences of Ectomyelois 

ceratoniae populations in Iran. Anagasta Kuehniella 

(GU828613) was selected as the outgroup, and the 

confidence level was calculated with the 1000 

replicates of the bootstrap test. 

 
 در ایران Ectomyelois ceratoniaeهای  . تجزیۀ واریانس مولکولی جمعیت0جدول 

Table 5. Analysis of molecular variance (AMOVA) of Ectomyelois ceratoniae populations in Iran 

Fixation index 

Fst Percentage of variation Variance components Sum of squares df Source of variation 

0.00855 2.98 0.00651 Va 0.264 1 Among groups 
 -2.13 -0.00464 Vb 0.164 1 Among populations 
 99.15 0.21640 Vc 7.141 33 Within populations 
  0.21826 7.569 35 Total 

 

 در ایران Ectomyelois ceratoniaeهای  های ژنتیکی بین جمعیت . فاصله6جدول 
Table 6. Genetic distances between Ectomyelois ceratoniae populations in Iran 

ES 

 

0.0005 0.0005 0.0007 0.0005 0.0000 0.0000 0.0005 0.0000 0.0000 0.0007 0.0000 

GL 0.0005 
 

0.0006 0.0008 0.0007 0.0005 0.0005 0.0007 0.0005 0.0005 0.0008 0.0005 
SB 0.0005 0.0010 

 

0.0008 0.0007 0.0005 0.0005 0.0007 0.0005 0.0005 0.0008 0.0005 

MA 0.0010 0.0015 0.0012 

 

0.0009 0.0007 0.0007 0.0008 0.0007 0.0007 0.0009 0.0007 

FA 0.0005 0.0010 0.0010 0.0015 
 

0.0005 0.0005 0.0007 0.0005 0.0005 0.0009 0.0005 
KA 0.0000 0.0005 0.0005 0.0010 0.0005 

 

0.0000 0.0005 0.0000 0.0000 0.0007 0.0000 

LO 0.0000 0.0005 0.0005 0.0010 0.0005 0.0000 

 

0.0005 0.0000 0.0000 0.0007 0.0000 

MZ 0.0005 0.0010 0.0010 0.0015 0.0010 0.0005 0.0005 
 

0.0005 0.0005 0.0008 0.0005 
YZ 0.0000 0.0005 0.0005 0.0010 0.0005 0.0000 0.0000 0.0005 

 

0.0000 0.0007 0.0000 

GH 0.0000 0.0005 0.0005 0.0010 0.0005 0.0000 0.0000 0.0005 0.0000 

 

0.0007 0.0000 

KH 0.0010 0.0015 0.0012 0.0017 0.0015 0.0010 0.0010 0.0012 0.0010 0.0010 
 

0.0007 
SE 0.0000 0.0005 0.0005 0.0010 0.0005 0.0000 0.0000 0.0005 0.0000 0.0000 0.0010 

 دهند. های ژنتیکی و مقدارهای بالای مورب، انحراف معیار را نشان می اعداد پایین مورب، فاصله 
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 بحث

مهم  های آفتیکی از  E. ceratoniaeکرم گلوگاه انار 

های میتوکندریایی در  رود. ژن می به شمارانار در ایران 

 رفته است به کارمتعدد جمعیت حشرات  یها پژوهش

(Sperling et al., 1996, 1999; Shufran et al., 

2000; King et al., 2002; Lavagnini et al., 2014 .)

خصوص  های میتوکندریایی به ژن ۀهای برجست ویژگی

COI  حذف و  های نقطهنظیر نداشتن اینترون و داشتن

برابری  75-7اندک، سرعت بالای تکامل )نرخ  ۀاضاف

 گر نشانیک  وانعن بهای( آن را  هسته یا نسخه تکژن 

های نزدیک بلکه در  در تمایز گونه تنها نهمناسب 

سازد  ها مناسب می فیلوجغرافیایی گونه یها پژوهش

Avise et al., 1987; Brower, 1994)) نرخ سریع .

های  خاموش ژن یها گاهیجاواگرایی توالی بخصوص در 

دهد  پروتئینی میتوکندریایی اجازه می رمزگذار

 جدا شونداند، از هم  که اخیراً منشعب شده هایی لاین

(Harrison, 1989; Simon et al.,1994) این اساس. بر 

 ساختار و ارزیابیبرای  COIژن در پژوهش حاضر از 

 E. ceratoniae جغرافیایی های تنوع ژنتیکی جمعیت

. بررسی پارامترهای تنوع ژنتیکی شددر ایران استفاده 

وتیپی و ژنتیکی کمی بین تنوع هاپلکه دهد  نشان می

 ششوجود دارد. تعداد  بررسیموردهای  جمعیت

دست  به COIهای ژن  توالی تحلیل و تجزیههاپلوتیپ از 

که دهد  شکل نشان می ای هاپلوتیپی ستاره ۀآمد و شبک

نمونه  96نمونه از  28به دلیل اینکه تعداد  7هاپلوتیپ 

به  شجهها با یک  شود و سایر هاپلوتیپ را شامل می

عنوان هاپلوتیپ اجدادی محسوب  اند، به آن متصل شده

ها از آن تکامل یافتند  شده که سایر هاپلوتیپ

(Lavagnini et al., 2015; Sridhar et al., 2016) در .

ها، بیشترین تنوع هاپلوتیپی و  بندی جمعیت گروه

های  متوسط تعداد تفاوت نوکلئوتیدی در جمعیت

(، مازندران آباد ضیف) شمال کشور )خراسان رضوی

 تجزیۀ)بهشهر( و گلستان )گرگان(( مشاهده شد. 

که تغییرهای ژنتیکی لکولی نشان داد وواریانس م

ها بیشتر از تغییرهای ژنتیکی بین  درون جمعیت

 .Mozaffarian et al. استها  جمعیتبین ها و  گروه

جمعیت  پنجساختار ژنتیکی  یبررسدر  (2007)

 E. ceratoniae معیت میزبانیو هشت ج جغرافیایی

 07/80درون جمعیتی بالایی ) تنوعنیز  در ایران

 M)) 1960/2( در مقابل میانگین نرخ مهاجرت درصد

ژنتیکی و  های فاصلهای بین  و رابطه گزارش نمودند

علیرغم نرخ  نیز پژوهشجغرافیایی نیافتند. در این 

کی تنوع ژنتی ،مورداستفاده گرهای نشانمتفاوت تکامل 

 های فاصلهدرون جمعیتی بالا و عدم ارتباط بین 

 پژوهش. در دست آمدجغرافیایی و ژنتیکی به

Mozaffarian et al. (2007) ای خوشه تجزیۀ، طی 

UPGMAژنتیکی  ۀ، جمعیت ارسنجان )فارس( با فاصل

یت سبزوار عها و جم بیشتری نسبت به سایر جمعیت

بسیار یکی ژنت)خراسان( و ساوه )مرکزی( با مشابهت 

حاصل  هاپلوتیپی ۀشبک در یک خوشه قرار گرفتند. در

آباد( و  ، جمعیت خراسان )فیضنیز پژوهشاز این 

و جمعیت فارس  9مرکزی )ساوه( هاپلوتیپ شماره 

و در درخت یک هاپلوتیپ  ییتنها به)ارسنجان( 

ها، کلادهای مجزایی را تشکیل  تبارزایی، این هاپلوتیپ

 ۀفاصل Mozaffarian et al. (2007). (2دادند )شکل 

کم  ۀفاصل حال نیدرعژنتیکی بیشتر ارسنجان و 

بین  ۀها و عدم رابط جغرافیایی آن با سایر جمعیت

جغرافیایی را تحت  های فاصلهژنتیکی و  های فاصله

دیگری غیر از عامل جغرافیا برشمردند.  های عامل ریتأث

Ziaaddini et al. (2011)  وانی رفتار فراخ یبررسبا

ارسنجان، ساوه و کرمان، )جغرافیایی  یها تیجمعبین 

های فراخوانی  تعداد دوره داری را بین تفاوت معنی

باور جمعیت ارسنجان با دو جمعیت دیگر یافتند و 

این تفاوت، دارای پایه و اساس ژنتیکی است. از  دارند

داری را  اختلاف معنی Ziaaddini et al. (2011)طرفی 

بررسی نیافتند و موردهای  جوگری جمعیتدر رفتار جست

به  ها اختلافای تفسیر نمودند که  گونه ها را به نتیجه

ها در  ای نیست که از جلب متقابل بین جمعیت اندازه

حاصل از  های شرایط آزمایشگاه جلوگیری نماید. نتیجه

کند جریان ژنی بالا و تنوع  حاضر نیز بیان می پژوهش

 تواند به جلب متقابل ها، می ژنتیکی اندک بین جمعیت

 .Norbakhsh et alهای مختلف کمک نماید.  جمعیت

 فرمونی  های ترکیبنسبت مشابهی از  (2017)

E. ceratoniae های جغرافیایی سیستان  بین جمعیت

 ۀفاصل دادندو خراسان گزارش کردند و نشان 

 . درنبوده استثر ؤجغرافیایی در ایجاد واگرایی م
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 های فاصلهداری بین  بطۀ معنیحاضر، را پژوهش

های انار به دست نیامد ولی مقایسۀ  ژنتیکی و رقم

حاصل از آزمون منتل و منتل جزئی نشان  rمقدار 

تواند بیش از عامل جغرافیا مؤثر  دهد اثر رقم می می

بیان  Mozaffarian et al. (2007)که طور همانباشد، 

وانند بر ت کردند فاکتورهای دیگری غیر از جغرافیا می

ها  ژنتیکی مؤثر باشند، هرچند که آن های اختلافبروز 

 دار یمعنهای جغرافیایی، اثر  در مقایسۀ جمعیت

 منابع. بررسی جغرافیایی را گزارش کردند های فاصله

انار بومی ایران است و انارهای  که دهد نشان می

در سواحل دریای مازندران، از گرگان فراوانی وحشی 

وجود دارند. وصاً اطراف نیروگاه نکا تا شفارود، خص

است مازندران استان بهشهر یکی از شهرهای قدیمی 

بوده  فراواندر آن های وحشی انار  تنوع واریته که

. در گرگان نیز انارهای وحشی بسیاری در حاشیۀ است

 ها ناحیهاین  شوند. طبیعی مشاهده می طور بهمزارع 

محسوب شده و  های طبیعی انار کشور یکی از رویشگاه

نژادی انار  به ها پژوهشدر  ها حفاظت و استفاده از آن

شده ، توصیه باارزشعنوان یک منبع ژنی  کشور به

. تنوع (Behzadi Shahrbabaki, 1998) است

و  مازندران های در جمعیت شده مشاهدههاپلوتیپی 

بومی و تنوع  های رقمتواند مرتبط با وجود  می گلستان

 انار در این ناحیه باشد. های رقمژنتیکی 

درصد تنوع کمی را  AMOVAآزمون  های نتیجه

بدون الگوی درصد(  -50/5P> ،79/2)ها  جمعیتبین 

ژنتیکی مشخص نشان داد. مقدار منفی حاصل از تست 

یکپارچگی  (Tajima's D= -1.67407)ی طرف یب

مورفیسم را نشان  جمعیت و فرکانس پایین پلی

جریان ژنی بالا همراه با  (Tajima, 1989).دهد  می

شکل با مرکزیت هاپلوتیپ  ای شبکه هاپلوتیپی ستاره

های زیادی را در بر گرفته  که نمونه (H1) 7شماره 

نمونه را در یک کلاد  28است، درخت تبارزایی که 

آن است که علیرغم وجود تنوع  دیمؤقرار داده است، 

بالای ژنتیکی بین افراد، ساختار ژنتیکی مشخصی 

 COIهای  ی متعدد، از توالیها پژوهشجود ندارد. در و

های یک گونه استفاده  برای بررسی ساختار جمعیت

هایی تفکیک  ها به کلادها یا گروه و جمعیت شده است

های  ی جمعیتبررسولی در  (Ito et al., 2011)اند  شده

Chrysoperla externa (Neuroptera: Chrysopidae). 

 Pectinophora gossypiellaدر برزیل و 

(Lepidoptera: Gelechiidae)  در هند، ساختار

 ,.Lavagnini et al) دست نیامدژنتیکی مشخصی به

2014; Sridhar et al., 2016). Sridhar et al. (2016) 

جمعیتی بالا بین درون هایجریان ژنی و تغییر

 Pectinophora gossypiellaهای  جمعیت

(Lepidoptera: Gelechiidae)  را مرتبط با گسترش

گذاران با گرم  جمعیت آفت با تعداد محدودی از بنیان

ن، مهاجرت و تهاجم شدن هوا پس از دوره پلیستوس

ند مرتبط با نتوا ژنتیکی اندک می هاییردانند. تغی می

فراهم بودن  ۀواسط بهها  پره فعالیت پروازی ضعیف شب

به  منابع غذایی فراوان در همان ناحیه و عدم نیاز

 های برای نتیجهدسترسی منابع غذایی بیشتر باشد. 

 حاضر چندین دلیل محتمل است:

نقش فزایندة انسان در انتقال نهال و میوة انار،  -7

های  از ناحیۀ مرکزی ایران به سایر نقطه خصوص به

کشور باعث شده است ساختار ژنتیکی اولیه تغییر 

به  Mozaffarian et al. (2007)که  طور هماننماید. 

اهمیت نقش انسان در برقراری جریان ژنی اشاره 

 اند.  کرده

های کنترل و  فشار انتخابی حاصل از روش -2

شرایط محیطی مشابه، باعث یکنواختی ژنتیکی در 

 ناحیۀ مرکزی ایران شده است. 

 های فاصلهداری بین  اگرچه ارتباط معنی -9

اصلۀ ژنتیکی و جغرافیایی حاصل نشد ولی با افزایش ف

های انار در شمال  جغرافیایی از مرکز کشور و تنوع رقم

و جنوب کشور، تنوع ژنتیکی افزایش یافته است. 

دهند  نشان می، پژوهشحاصل از این های  نتیجه

الگوی مشخصی برای ساختار جمعیت کرم گلوگاه انار 

 DNAدر  COIدر ایران با استفاده از ژن 

تواند در  مییجه این نتو  میتوکندریایی وجود ندارد

هایی  در روش ژهیو به، آفتکنترل های مدیریت  برنامه

از اختلاف یا تشابه جمعیتی  متأثرها  که کارایی آن

 ،ها فرمونمبتی بر استفاده از های  همانند روشاست 

هرچند کاربرد سایر  ؛قرار گیرد مدنظر ،در کشور

 در تواند میها نیز  مانند ریزماهوارهلکولی وهای م روش

 ثر باشد. ؤم حاضر های یا تکمیل نتیجه دییتأ
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