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 چکیده
ترین آفات درختان جنگلی و فضای سبز به درختان ضعیف حمله و باعث نابودی آنها خوار به عنوان یکی از مهمهای پوستسوسک

ها با ه شده اند. این گروه از سوسکخوار شناختهای پوستهای سوسکترین میزبانشوند. درختان نارون نیز به عنوان یکی از مهممی

درختان نارون و همچنین انتقال قارچ بیماریزای عامل بیماری مرگ هلندی نارون، باعث ضعیف شدن  و چوبی آبکش هایتغذیه از آوند

ی شوند. به منظورکنترل و پیشگیری از افزایش خسارت و شیوع بیماری مرگ هلندی نارون شناسایو در نهایت نابودی درختان نارون می

خوار از های پوستهای سوسکترین قدم در مدیریت آنها اهمیت دارد. گونهخوار به عنوان اولین و مهمهای پوستهای سوسکگونه

نظر ظاهری بسیار به هم شبیه هستند و شناسایی دقیق آنها خصوصا در مراحل نابالغ با استفاده از صفات ریخت شناسی دشوار و نیازمند 

توالی  دی ان ای بارکدینگ -گذاریی جدید مولکولی است. در این مطالعه با استفاده از روش مولکولی خط شناسههااستفاده از روش

برای شش گونه  A2411 و   S1718با استفاده از جفت پرایمر (COI)جفت باز از ژن سیتوکروم اکسیداز زیرواحد یک  087با طول 

 MEGAافزار های بدست آمده توسط نرمختان نارون توالی یابی شدند. توالیآوری شده از روی درخوار جمعاز سوسک های پوست

ver.0.7   درصد و بسیار بیشتر از تفاوت نوکلئوتیدی  9/1تجزیه و تحلیل شدند. نتایج نشان داد میانگین تفاوت نوکلئوتیدی بین گونه

دهد نمونه ها تا سطح گونه تفکیک شده و توالی العه نشان میباشد. نتایج این مطاست که مطابق با قانون بارکد می 70/7ای درون گونه

 خوار درختان نارون استفاده شود.های پوستتواند به عنوان ابزار قابل اعتماد برای شناسایی و تفکیک سوسکدی ان بارکد می
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ABSTRACT 
Bark beetles as one of the most important pest group attacked to weak trees in forests and urban trees. 

Ulmus minor considers as an important host plant for bark beetles. This group of beetles feed on Phloem 

and transmit the pathogen of Dutch elm disease that cause high damage in Ulmus trees. The first and the 

most important step in preventing damage and management is accurate identification of bark beetles. 

Because of small size and similarity in morphological characters of bark beetles, identification of this 

group is difficult and time consuming. In this study a DNA-based method barcoding was used to identify 

six bark beetles species that collected on Ulmus minor through sequencing 580bp of cytochrome oxidase 

one genome by using A2411 and C-N-J1718 universal primers. Obtained sequences were analyzed by 

MEGA ver.0 software.  The results Confirmed that the mean of interspecies nucleotide variation is 1.9% 

more than intraspecific variation 0.03% which confirmed DNA barcoding rule. The result showed that 
specimen identified in species level which proved DNA barcoding as a reliable tool to identify Ulmus 

bark beetles species. 
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 مقدمه

 Scolytinaeخانواده خوار متعلق به زیرهای پوستسوسک

(Col: Curculionidae)  شناسایی   گونه 1111با بیش از

ترین آفات درختان جنگلی و فضای شده در دنیا، از مهم

 ;Lawrence & Newton, 1995روند )سبز به شمار می

Jordal et al.,2000; Bright, 2014های پوست(. سوسک-

خوار اغلب به درختان ضعیف و تحت تنش حمله کرده و 

رختان با تغذیه و قطع شیره آوندی منجر به از بین رفتن د

های این سوسک (.Grégoire and Evans, 2004شوند )می

شوند، گروه خانواده از نظر تغذیه به دو گروه تقسیم میزیر

خوار که مستقیما از پوست های پوستاول سوسک

های آمبروزیا کنند و گروه دوم سوسکدرختان تغذیه می

های پروش داده شده )قارچ خوار( که از میسیلیوم قارچ

کنند. سوسک های آمبروزیا ط سوسکها تغذیه میتوس

های بیماریزا و در نتیجه عامل انتشار و عامل انتقال قارچ

ها از جمله بیماری مرگ هلندی نارون گسترش بیماری

Dutch elm disease  هستند(Roeper et al, 1980) 

به عنوان یکی  Ulmaceaeدرخت نارون متعلق به خانواده 

خوار شناخته های پوستهای سوسکنترین میزبااز مهم

ها است. درختان نارون در فضای سبز شهری، جنگل شده

های و تنوع زیستی اهمیت بسیار زیادی دارند. سوسک

خوار سبب اختلال در جریان شیره گیاهی درختان پوست

آورند که نارون شده و صدمات شدیدی به درختان وارد می

 .گردندنها میدر نهایت موجب ضعیف شدن و مرگ آ
خوار به منظور های پوستبنابراین شناسایی سوسک

درختان نارون امری ضروری است. بر بیماری در مدیریت 

خوار های پوستاساس مطالعات انجام شده روی سوسک

سه گونه 1231درختان نارون استان گیلان در سال 

 Scolytus pygmaeus, Scolytusخوار سوسک پوست

ensifer   وScolytus ecksteini    شناسایی شدند )امینی و

خوار درختان نارون های پوستسوسک .(1231حسینی،

میلیمتر هستند  11دارای بدنی کوچک به اندازه کمتر از 

که از نظر ظاهری شباهت بسیار زیادی بهم دارند. بدلیل 

ها شناسایی دقیق آنها شباهت ریختی این گروه از سوسک

بودن بیماری،  دشوار است. همچنین به دلیل ناقل

شناسایی آنها در مراحل اولیه لاروی بسیار حائز اهمیت 

باشد که با استفاده از صفات ریختی امری بسیار دشوار می

و تاحدودی غیرممکن است. بنابراین شناسایی سوسک 

خوار نیازمند توسعه یک روش سریع و قابل های پوست

ایی ها است. شناساطمینان جهت شناسایی دقیق این گونه

تری در مطالعات ها به طور گستردهمولکولی گونه

به ویژه در رابطه با حشراتی که  ،اکولوژیکی و تشخیصی

گیر است شناسایی ریخت شناسی آنها سخت و وقت

با توجه به   .(Saccagii et al.,2008)شود استفاده می

میتوکندریایی  DNA مطالعات انجام شده بررسی توالی

ح گونه کاربرد دارند، از جمله برای تشخیص در سط

های مورد استفاده در شناسایی مولکولی حشرات، تکنیک

DNA   بارکدینگ است که بر پایه یک قطعه کوتاه

ژن  2 ́از ناحیه bp 121-211استاندارد متشکل از 

میتوکندری بوده   DNA سیتوکروم اکسیداز زیرواحد یک،

پذیر مکانکه شناسایی و تشخیص نمونه را تا سطح گونه ا

.  (Caterino et al., 2000; Hebert etal.,2003)کرده است 

خوار های پوستبه دلیل اهمیت اقتصادی بالای سوسک

در دنیا روی این گروه از  مطالعات مولکولی بسیاری

ها انجام شده است که با استفاده از نشانگرهای سوسک

های مختلف مولکولی موفق به شناسایی و تفکیک گونه

 ;Johnson et al.,2008)خوار شده اندهای پوستسکسو

Stauffer et al.,1997; Kelley et al.1999; Cognato & 

Sperling, 2000; Cognato & Sun, 2007; Jordal an 

Kambstad,2014) درحالیکه در ایران مطالعات مولکولی .

ها به ندرت و به صورت موردی روی این گروه سوسک

 Scolytus ensifer دو گونهای در مطالعهانجام گرفته است. 

خوار نارون های پوستاز سوسک Scolytus ecksteini و  

شناسایی و به دلیل شباهت ریختی زیاد با استفاده از 

 &  Amini)شدند) طراحی پرایمر اختصاصی تفکیک

Hosseini 2016.  هدف از انجام این مطالعه شناسایی

ون، ارزیابی عملکرد خوار درختان نارهای پوستسوسک

سیتوکروم اکسیداز یک )نشانگر دی ان ای بارکدینگ 

خوار های پوستهای سوسکدر تفکیک گونه (میتوکندری

نارون و در نهایت اختصاص بارکد منحصر به فرد برای 

  .هریک از گونه های شناسایی شده است

 
 هامواد و روش

 خوارهای پوستبرداری سوسکنمونه

-های پوستآوری سوسکبه منظور جمع در این مطالعه

های گیلان، مازندران، خوار از مناطق مختلف استان
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برداری از روی درختان نارون انجام گلستان و البرز نمونه

شد. با توجه به اهمیت شناسایی میزبان )درختان نارون(، 

روش نمونه برداری به صورت مشاهده مستقیم و با 

ز زیر پوست درختان خسارت مو ااستفاده از چاقو و قلم

آوری شده به لوله های های جمعدیده انجام شد. نمونه

درصد، با برچسبی شامل  31لیتری حاوی الکل میلی 2/1

آوری و آوری، محل جمعاطلاعات لازم از جمله تاریخ جمع

گیاه میزبان به آزمایشگاه منتقل شدند. به منظور شناسایی 

 OLYMPUS اه زیر بینوکولار ها در آزمایشگریختی، نمونه

مورد بررسی قرار گرفتند. بر اساس  SZX-ILLK200مدل 

خصوصیات ریختی و با استفاده از کلید شناسایی مربوطه 

(Pffefer,1995; Amini & Hosseini,2012) ها نمونه

تفکیک شده و به هر کدام شماره شناسایی اختصاص 

های یبرای بررسیافت. از هر شماره تعدادی نمونه 

لیتری قرار داده و به میلی 2/1هایمولکولی درون تیوب

 درجه سلسیوس منتقل شدند.  -51فریزر با دمای 

 

 ای پلیمرازو واکنش زنجیره DNAاستخراج 

نمونه انتخاب و  1از هر گونه   DNAبه منظور استخراج 

با استفاده از روش  استخراج از قسمت پای حشرات

Chelex  تعیین کمیت و  .(1231،انجام شد )حسینی

های مختلف و استخراج شده با روش DNA کیفیت

 Eppendorf از دستگاه اسپکتروفتومتر ها،مقایسه آن

Biophotometer ستفاده شد. غلظت نمونه ا DNAبر 

نانومتر  511گرم بر میکرولیتر با طول موج حسب نانو

برای تکثیر بخشی از ناحیه ژنی  نمایش داده و ثبت شد.

 ,S1718 وکروم اکسیداز یک، از آغازگرهای عمومیسیت

A2411 )استفاده شد )جدول یک(Simon et al., 1994; 

Normark et al., 1999)  .واکنشPCR   52به حجم 

لیتری و با دستگاه میلی 5/1های میکرولیتر در میکروتیوب

انجام و طبق برنامه دمایی تنظیم شده   BIONEERمدل 

و PCR ر بررسی محصولات به منظو(. 5شد)جدول 

اطمینان از صحت قطعه تکثیر شده و همچنین تعیین 

روی  PCR کیفیت و کمیت محصول بدست آمده، محصول

درصد الکتروفورز انجام شد. جهت مقایسه  0/1ژل آگارز 

با اندازه   DNA Ladderازتکثیر شده  DNAقطعه 

bp111  دقیقه  02تا  22استفاده شد. الکتروفورز به مدت

میلی آمپر انجام شد.  01و شدت جریان  111ر ولتاژ د

 پس از آن ژل بارگزاری شده توسط دستگاه ژل داک

UVITEC) )های با برداری شد. نمونهمشاهده و عکس

های غیر اختصاصی و شکستگی های قوی و فاقد باندباند

کره جنوبی ارسال  Bioneerبرای تعیین توالی به شرکت 

 BigDye بی بااستفاده از کیتیاشدند. مرحله توالی

Terminator v3.1 Sequencing   انجام و توسط دستگاه

ABI 3730xl DNA Analyzer  .مورد خوانش قرار گرفت 

 

 

 COI  یژن هیناح ریمورد استفاده در تکث رهایآغازگ-1جدول 

 

   COIژنی ناحیه از بخشی تکثیر برای ترموسایکلر دستگاه دمایی برنامه -5 جدول

 

 

 

 
 

 توالی                                                                                         نام پرایمر

C-1-J-1718                      GGAGGATTTGGAAATTGATTAGTTCC 
A2411                GCTAATCATCTAAAAACTTTAATTCCWGTWG 

 مرحله دما زمان

2 min 
1 min 
45 sec 
1 min 

34cycle 
5 min 

94°C 
94°C 
52°C 
72°C 

Go to 2 
72°C 

End 

1 

2 

3 

4 

5 

6 
7 
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 تجزیه و تحلیل داده های مولکولی

 Finch Tv  هوای بدسوت آموده توسوط برناموه     تووالی 

(http://www.geopiza.com/products/finchtv.html

خوانده شده و برای هر گونه به طور جداگانه با استفاده 

از کروماتوگرام مربوط به هور تووالی بوه طوور چشومی      

ها در یابی توالیویرایش شدند. پس از ویرایش مشابهت

هووای وب سووایت مرکووز بووین المللووی اطلاعووات داده  

 BLAST(http://ncbinlm.nih.gov/blast)بیوتکنولوژی

به دست آموده در نورم    هایژن سپس توالی .انجام شد

 .مرتب و بوه پوروتنین تبودیل شودند     GENDOCافزار 

برای اطمینان از صحت تبدیل ژن به پوروتنین ترجموه   

در سووووووووووووووووووووووووووووووووووووووووووووووایت 
https://www.ebi.ac.uk/Tools/st/emboss_transeq/ 

هوا  سوازی تووالی  سازی و همردیوف نیز انجام شد. مرتب

انجوام شود. فواصول     MEGA ver.06افوزار  توسط نورم 

 P K2 [Kimuraنوکلنوتیدی دوتایی با استفاده از روش

2 parameter, 1980] .با اسوتفاده از نورم    محاسبه شد

فاصله بوین گونوه و      Species identifier ver .8افزار 

درخووت بوور اسوواس روش . درون گونووه مشووخص شوود

Neighbour joining      بوا اسوتفاده از برناموهMEGA 

ver.0.7   ( رسوم گردیودTamura et al.,2011)  گونوه .

Platypus cylindus نیز به گروه خارجی در نظر گرفته 

 شد که در قسمت ریشه درخت تبارزایی قرار گرفت.

 

 نتایج

 شناسایی ریختی

نمونه از روی درختان نارون  20در این مطالعه تعداد 

 1آوری شدند که پس از شناسایی ریختی تعداد جمع

-خوار شناسایی شدند. گونههای پوستگونه از سوسک

 Scolytusو شامل  Scolytusها متعلق به جنس 

multistriatus (Marsham, 1802); Scolytus 

kirschii Skalitzky, 1876 Scolytus scolytus 
(Fabricius, 1775); Scolytus pygmaeus 
(Fabricius1871); Scolytus ecksteini 

Butovitsch,1929  و Scolytus ensifer eichhoff, 

 بودند.  1881

 

 شناسایی مولکولی
بدست  DNAمیانگین غلظت  DNA پس از استخراج

با نسبت و کیفیت آن  ng/ml  0/110 مقدارآمده 

OD260   بهOD280  0/1  52نشان داده شد. تعداد 

خوار در گونه سوسک پوست 1عدد توالی مربوط به 

ای از ژنوم میتوکندریایی قطعه .این مطالعه یدست آمد

مربوط به ابتدای ناحیه سیتوکروم اکسیداز یک به 

های شناسایی شده با نهجفت باز برای گو 201طول 

-در مرحله ویرایش، برخی از توالی موفقیت تکثیر شد.

ها که در کروماتوگرام دارای دو پیک در یک ناحیه و یا 

تعداد زیادی از بازهای ناخوانا بودند به دلیل کیفیت 

پایین خوانش، حذف شدند. نتایج بررسی میزان 

د در های موجوهای بدست آمده با توالیمشابهت توالی

با استفاده  (http:/www.ncbi.nlm.nih.gov) بانک ژن 

% را نشان داد به طوریکه 31از بلاست شباهت بالای 

 Scolytusدرصد و مربوط به گونه  30بالاترین شباهت 

pygmaeus   بود. توالی گونهScolytus ecksteini  نیز

(.  2برای اولین بار در بانک ژن به ثبت رسید )جدول 

به دلیل  Scolytus scolytusمربوط به گونه  هایتوالی

از بانک ژن دریافت و کیفیت پایین توالی بدست آمده 

ها پس از همردیفی توالی .ها مقایسه شدبا سایر توالی

جفت باز همردیف شدند که از این تعداد  051تعداد 

نوکلنوتید متغیر و 110نوکلنوتید حفاظت شده  520

مفید بودند. نتایج  نوکلنوتید حاوی اطلاعات 10

ها محاسبه نسبت بازهای نوکلوتیدی در بین توالی

برای کل   T:C:A:Gبازهای نشان داد میانگین نسبت

 5/21، 2/51، 5/25های استفاده شده به ترتیبنمونه

نتایج فواصل نوکلنوتیدی توالی  .(2بود. )جدول 2/11و

نشان داد  k2Pهای بدست امده با استفاده از روش 

درصد برای کل  2/5نوکلنوتیدی بین صفر تا  فواصل

گونه ها متغیر بود. میانگین فاصله نوکلنوتیدی درون 

 1/9درصد و میانگین فاصله بین گونه ای 12/1ای گونه

-ی فاصله درونمحدوده .(1درصد محاسبه شد)شکل 

درصد بود که بیشترین  0/047ای بین صفر تا گونه

و  Scolytus ensifer فاصله نوکلنوتیدی در افراد گونه

 Scolytus های.کمترین فاصله مربوط به افراد گونه

ecksteini   مشاهده شد که هیچ اختلاف ژنتیکی را

ها از طریق نشان ندادند. در بررسی روابط بین گونه

انجام گرفت، در  NJدرخت تبارزایی که بر اساس روش 

http://www.geopiza.com/products/finchtv.html
http://ncbinlm.nih.gov/blast)%20انجام%20شد.%20سپس%20توالی%20ژنهای
http://ncbinlm.nih.gov/blast)%20انجام%20شد.%20سپس%20توالی%20ژنهای
http://ncbinlm.nih.gov/blast)%20انجام%20شد.%20سپس%20توالی%20ژنهای
https://www.ebi.ac.uk/Tools/st/emboss_transeq/
https://www.ebi.ac.uk/Tools/st/emboss_transeq/
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ها هر کدام به درستی در  تبارنمای بازسازی شده گونه

شش کلاد به صورت مجزا قرار گرفتند و با بوت 

های از هم تفکیک شدند. نمونه 01استرپ بالای 

مربوط به هر گونه نیز به صورت مونوفیلیتیک در 

(. 5کلادها با نیای مشترک نمایش داده شدند )شکل

 

 
 

سمت چپ  های¬ستون .P K2بر اساس مدل  ای¬درون گونهو  نیب  یدیفواصل نوکلنوت عیتوز ستوگرامیه شینما -1شکل 

 .دهد¬یرا نشان م ای¬گونه نیسمت راست  فواصل ب های¬و ستون ای¬فواصل درون گونه

 

 بدست آمده هاییتوال GC و AT و درصد دهایتعداد و نسبت نوکلنوت-2جدول 

GC% AT% نام گونه شماره دسترسی 

36/2 63/9 JX089346 Scolytus pygmaeus  
36/1 63/9 JX913804 Scolytus ensifer  
36/2 63/8 MG594266 Scolytus multistriatus 
34/6 65/4 JX416909 Scolytus ecksteini 

34/4 65/5 MF593052 Scolytus kirschi  
33/9 65/4 HQ883678 Scolytus scolytus 

 
 درختان نارون خوارهای پوستسوسکگونه های ها وتیددوتایی نوکلنفواصل مقایسه  -0جدول 
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. عدد تکرار بوت استرپ 1111با   P K2و مدل  Neighbour Joiningاساس روش  بر  تبارزاییدرخت  - 5شکل

 زیر نمودار نشان دهنده مقیاس درخت و میزان تغییرات توالی ها در طول شاخه ها است.

 
 بحث

ه به جثه ریز و شباهت بالای شناسایی حشرات به توج

آنها با استفاده از روش های ریخت شناسی امری 

دشوار و وقت گیر است. امروزه استفاده از روش های 

مدرن مولکولی و توالی یابی ناحیه ژنی برای شناسایی 

این گروه از حشرات کاربردی وسیع دارد. در این 

خوار از روی گونه سوسک پوست 1مطالعه تعداد 

-شناسایی شده که گونه Ulmus minorان نارون درخت

خوار متعلق به های پوستهای شناسایی شده سوسک

هستند که از نظر ظاهری بسیار بهم  Scolytusجنس 

شبیه بوده و تنها از روی یک یا دو مشخصه در قسمت 

 & Aminiشوند )بندهای شکمی از هم تفکیک می

Hosseini, 2012تی نمونه(. از آنجاییکه تفکیک ریخ

گیر و دشوار بوده های بسیارکوچک تا سطح گونه وقت

های درختان و همچنین با توجه به اینکه سوسک

نارون آمبروزیا و ناقل قارچ های بیماریزا هستند، 

شناسایی مراحل لاروی اهمیت بسیاری در مدیریت 

آنها  دارند و از طریق شناسایی ریختی غیر ممکن 

دی ان  ولکولی تشخیصیاست. بنابراین روش های م

ای بارکدینگ به عنوان روش تکمیلی سریع و دقیق در 

های پوستخوار این مطالعه برای شناسایی سوسک

های بدست اطلاعات توالی استفاده شد. با توجه به

 آمده پس از بلاست و نشان دادن میزان شباهت بالا

که تاییدی بر شناسایی ریختی در سطح گونه است و 

های پروتینی صحیح بدون کدون اد توالیهمچنین ایج

توقف، این اطمینان حاصل شد که پرایمرهای استفاده 

شده ژن ناحیه مورد نظر را با موفقیت تکثیر کرده و 

ها و یا هتروپلاسمی در این توالی NUMTsپدیده 

اتفاق نیفتاده است. با توجه به اینکه فواصل 

ت نوکلنوتیدی در مبحث دی ان ای بارکدینگ جه

ها اهمیت زیادی دارد، نتایج فواصل فکیک گونهت

ها در این مطالعه که بر اساس نوکلنوتیدی بین گونه

قانون بارکد بایستی تقریبا ده برابر تفاوت نوکلنوتیدی 

-درون گونه باشد نیز تایید شد. اما به دلیل اینکه گونه

ها متعلق به یک جنس هستند و از روی یک میزبان 

ها مشاهده اختلاف زیادی بین گونهجمع آوری شدند 
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نشد. در ارتباط با اختلاف درون گونه ای افراد یک 

 Scolytus و Scolytus ecksteini هایگونه، درون گونه 

multistriatus  نیز هیچ اختلاف نوکلنوتیدی مشاهده

ها از روی نشد، قابل ذکر است که تمام افراد این گونه

در استان گلستان یک گونه میزبان و از یک منطقه 

رود به همین دلیل آوری شده اند و احتمال میجمع

های افراد درون گونه مشاهده نشده تفاوتی بین توالی

ای کگناتو تفاوت نوکلنوتیدی درون است. در مطالعه

خوار های پوستهای سوسکای را در بین گونهگونه

 Cognato et)% بیان کرد  2/1/.% تا 0بین  Ips جنس

al.,2006)  درحالیکه در اتریش فاصله نوکلنوتیدی

از روی یک گیاه  کهIps typographus  ایگونهدرون

میزبان جمع آوری شدند صفر محاسبه و هیچ اختلاف 

 های این جنس مشاهده نشدای در گونهدرون گونه

(Stauffer,1994) بنابراین طبق مطالعات انجام شده .

افیایی روی اختلاف میزبانی و اختلاف مکان جغر

 ,Mopper)اختلاف نوکلنوتیدی درون گونه تاثیر دارد

دهد فاصله بین (. نتایج این مطالعه نشان می1996

افراد درون گونه و بین گونه همپوشانی نداشته و بر 

اساس مطالعات انجام شده هرچه میزان فاصله ایجاد 

و بین گونه -شده بین فواصل نوکلنوتیدی درون گونه 

نشان دهنده این است که  ابزار دی ان ای بیشتر باشد 

ها موفق تر عملکرده است بارکدینگ در جداسازی گونه

(Hebert et al., 2003; Jordal et al., 2013)های . گونه

در درخت تبارزایی با بوت  Scolytusمختلف جنس 

درصد( از هم متمایز و به  21استرپ بالا )بیش از 

 Scolytus های. گونهصورت مونوفیلیتیک قرار گرفتند

kirschi . وScolytus scolytus.  که اختلاف ظاهری

کمتری داشته و از نظر ظاهری نیز بهم بسیار نزدیک 

هستند در کلادهای نزدیک و کنار هم قرار گرفتند. 

ای گونهافراد مربوط به یک گونه که اختلاف درون

کمی داشتند نیز هرکدام در یک کلاد قرار گرفتند. در 

العه ای که روی شناسایی مرفولوژیک سوسک های مط

خوار درختان نارون انجام شد نتایج نشان داد پوست

از   Scolytus ensiferو Scolytus ecksteini های گونه

نظر ظاهری بسیار بهم نزدیک بودند به طوریکه 

تفکیک ریختی آنها نیازمند تخصص تاکسونومیست 

برای تفکیک ( همچنین 1231)امینی و حسینی، است

این دو گونه با توجه به اختلافات نوکلنوتیدی، 

 & Amini)پرایمرهای اختصاصی طراحی شد

Hosseini,2014) . در مطالعه حاضر نیز دوگونه مذکور

درصد از هم متمایز شدند.  5.0با اختلاف بین گونه 

نتایج این بررسی نشان داد توالی های بدست آمده با 

بی نمونه ها را در سطح گونه درصد اطمینان بالا به خو

 DNAشناسایی و تفکیک کردند. در حال حاضر 

بارکدینگ یک روش شناسایی استاندارد برای 

که از آن به طور گسترده در  استموجودات مختلف 

. در شودمیاستفاده  و رده بندی تحقیقات تاکسونومی

های موجود و بارکد مانند پلی بین تفاوت DNAواقع 

و یک وسیله  کندی ارتباط برقرار میاطلاعات ژنوم

د. شوقدرتمند برای مطالعات تاکسونومی محسوب می

(Hajibabaei et al., 2006)  نتایج بدست آمده از این .

تر شدن اطلاعات مطالعه علاوه بر اینکه درجهت غنی

باشد،  تاییدی بر کاربردی بودن کتابخانه بارکد می

-سایی سوسکقطعه دی ان میتوکندری در جهت شنا

دهد خوار در سطح گونه است و نشان میهای پوست

های بدست آمده به عنوان نشانگر منحصر به فرد  توالی

های پوست خوار نارون را در گونه های مختلف سوسک

هر مرحله ای از رشد و همچنین با هر قطعه ای از بدن 

آنها با دقت و سرعت بالا مطابق با وضعیت 

کند. بنابراین پیشنهاد فکیک میتاکسونومیکی آنها ت

خواردرخت های پوستشود در مطالعات سوسکمی

نارون در صورت ناقص بودن نمونه و عدم وجود اندام 

مورد نیاز جهت شناسایی ریختی، همچنین در صورت 

نیاز به شناسایی مراحل نابالغ از جمله لاروی یا شفیره 

 ود. از روش مولکولی دی ان ای بارکدینگ استفاده ش
  

 نتیجه گیری

خوار در این مطالعه شش گونه از سوسک های پوست

های مختلف البرز، گیلان، درختان نارون از استان

یی شدند که ندران و گلستان جمع آوری و شناساماز

تمام گونه های شناسایی شده متعلق به جنس 

Scolytus  .با توجه به اندازه کوچک، شباهت هستند

ها از لحاظ پیچیده بودن آنزیاد این حشرات و 
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بار در بارکدینگ برای اولین DNAتاکسونومیکی از 

ایران به عنوان روش جدید برای شناسایی این حشرات 

های مربوط به استفاده شد. لازم به ذکر است که  توالی

برای اولین بار در بانک ژن  Scolytus ecksteini گونه

ت این روش را آمده موفقیبه ثبت رسیدند. نتایج بدست

های نزدیک به هم تایید ها حتی گونهدر شناسایی گونه

 کند.می
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