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 دهیچک

   Chilo کرم ساقه خواری برنجشود. ترین محصولات زراعی جهان محسوب میگیاه برنج یكی از مهمترین و قدیمی

suppressalis    شناخت  . می گرددکاهش عملكرد برنج درصد باعث  33برنج می باشد و تا  )کلیدی( درجه اولفات آاز

ن موثر واقع شود. هدف از این آکنترل  های بكارگیری و بهبود روشتواند در فت میآصحیح و بهتر ساختار ژنتیكی این 

کرم ساقه خوار برنج در  (mtDNA-COII)میتوکندری  2مطالعه بررسی ساختار ژنتیكی ژن سیتوکروم اکسیداز شماره 

مازندران و گیلان در از دو استان  برنج کرم ساقه خوار یهانمونه یو جمع آور دیصشمال ایران می باشد. در این مطالعه 

جمعیت جغرافیایی این  18به انجام رسید. ساختار ژنتیكی نمونه های  1396و  1395طول فصل کاشت برنج در سالهای 

و تعیین توالی ژن مشخص شدند. توالی های حاصله با همدیگر و نیز با توالی های COII ژن  PCR یملكول کیبا تكن افت

نمونه از  312در مجموع، مقایسه و مشابهت انها با نمونه های جهانی بدست امد.  Genbankموجود در بانک جهانی ژن 

جمعیت شمال  18هایی از بررسی ساختار ژنتیكی نماینده یجنتانمونه از استان مازندران صید گردید.  676استان گیلان و 

ایرانی این افت  شباهت های نمونه COIIها دارای ساختار ژنتیكی مشابه هم هستند. توالی ژن همه نمونهکه  نشان دادایران 

 دارد. (GenBank)موجود در بانک جهانی ژن  MK207057دسترسی با جمعیت کره جنوبی با شماره زیادی 

  

 ، ساختار ژنتیكی2کرم ساقه خوار برنج، ژنوم میتوکندری، ژن سیتوکروم اکسیداز شماره  :های کلیدیواژه  
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مقدمه     

 (  Poaceaeاز خانواده.Oryza sativa L گیاه برنج )

قدیمی ترین محصولات زراعی  یکی از مهمترین و

محسوب می  بوده و یکی از سه غدای اصلی در دنیا

 در صد پروتئین 15در صد انرژی و  20و  گردد

براساس گزارش  کند. می تأمین را انسانها مصرفی

FAO را کشت زیر سطح برنج پس از گندم بیشترین 

 خود به جهان در هکتار میلیون 150 حدود در

 ایران در برنج کشت زیر سطح . است داده اختصاص

 میگردد برآورد استان 16 در هکتار هزار 600 حدود

 گیلان، شمالی های استان در درصد آن 80 که

  است. شده واقع گلستان و مازندران

 عوامل تأثیر تحت برداشت تا خزانه زمان از برنج گیاه

 عوامل محیطی : گیرد می قرار تهدید مورد مختلف

 ،بارندگی طوفان، گرما، سرما، تنش قبیل از غیرزنده یا

 ت.اس خارج انسان کنترل از که خشکسالی و سیل

 عوامل آور، زیان حشرات از قبیل زنده عوامل

براساس آمار  .باشند می. هرز علفهای و بیماریزا

FAO15  برنج زراعت در آفات خسارت ، میزان %، 

  .است شده اعلام %9هرز علف های و % 12 بیماریها

 Chiloعلمی  نام برنج با خواری ساقه کرم

suppressalis (Walker) آور زیان از حشرات 

 می طغیان اول)کلیدی( برنج است که هر سال درجه

ساقه  کرم خسارت از ناشی عملکرد کند. کاهش

  .است شده گزارش درصد 33 تا برنج خوارنواری

 کرم تغذیه از ناشی عملکرد که داد ارزیابی ها نشان

 در کیلوگرم 727 تا نواری برنج ساقه خوار

 ,.Khosrowshahi et al)است  یافته هکتارکاهش

ساقه  حمله که شده  گزارش . همچنین(1979

 میشود دیرکشت برنج که مناطقی در برنج خوارهای

خسارت می زند   درصد 80 تا برنج محصول به

(Salim et al. 2001). ساقه کرم کنترل روشهای 

 زراعی، مقاوم، کنترل رقامبرنج شامل استفاده ازا خوار

 شیمیایی میباشد بیولوژیکی و  فیزیکی،  مکانیکی، 

هرچند که کنترل شیمیایی روش ترجیحی و مقدم 

در  آفت این استقرار رحال بدلیلهکشاورزان است. به

  کنترل  معمولاَ آن، از تغذیه و برنج ساقه درون

 .Cao et al)میباشد تأثیر کم  و مشکل آن  شیمیایی

. علاوه بر برنج، این افت به سایر گیاهان (2004

زراعی مانند بامبو، ذرت، جو دوسر، و نیشکر نیز 

 ,.Li et al., 2006; Wang et al)می زندخسارت 

وارد ایران و در شمال  1973این افت در سال  .(2020

کشور مستقر شد و سپس بتدریج به سایر مناطق 

 Moghaddas & Nasiri) .کشور گسترش یافت 

1995; Zibaee et al., 2008 

تا بحال گزارشات متعددی در خصوص وجود 

تفاوتهای بیولوژیک و رفتاری بین جمعیتهای مختلف 

این افت در نقاط مختلف دنیا گزارش شده است. این 

تفاوتها در بسیاری از جنبه های شکل شناسی )مانند 

رگبندی بال، اندازه بدن، اندازه اندام تناسلی جنس 

ی، زمان و نر(، خصوصیات رفتاری )رفتار جفتگیر

دوره دیاپوز(، تعداد سن های لاروی، میزان 

حساسیت به حشره کش ها و ترکیبات بیوشمیایی، و 

میزان بقائ و پارازیته شدن مشاهده شده است 
(Samudra et al. 2002; Matsukura et al. 2009; 

Ueno et al. 2006; Ishiguro et al. 2006; Zahiri 

et al. 2006; Zibaee et al. 2008; Ding et al 

2013; Huang et al 2016; Poor Amiri et al. 

2018; Zhou et al. 2018).  این اختلافات احتمال.

وجود گونه های خواهری )کمپلکس( داخل گونه و 

 Wang) یا ژنوتیپ های مختلف را افزایش می دهد



 ...برنجپروانه کرم ساقه خوار  های جغرافیاییارزیابی ژنتیكی جمعیت: حیدری و همكاران      93

 
 

et al., 2020)،  در صورتی که وجود گونه های

ت کنترل این افت می خواهری اثبات شود، مدیری

تواند بسیار متفاوت شود. بررسی ها در کشور چین 

نشان داد که دو ژنوتیپ مختلف در ارتباط با نوع 

میزبان گیاهی داخل این گونه وجود دارد، به نحوی 

که یکی از این ژنوتیپ ها ارتباط بسیار زیادی با گیاه 

برنج و ژنوتیپ دوم ارتباط تنگاتنگی با گیاه جو دو 

بررسی ها نشان داده   .(Wang et al., 2020) دارد سر

که علی رغم اینکه این افت گستره جغرافیایی زیادی 

دارد ولی قدرت پراکنش زیادی ندارد و این موضوع 

باعث تجمع موتاسیون ها و تشکیل ساختارهای 

 Liu) ژنتیکی متفاوتی در مناطق مختلف شده است

et al., 2013) افت در قسمت . در شمال ایران این

شرق و غرب دریای خزر از نظر طول دوره رشد و 

 تعداد سن های لاروی تفاوتهای فاحشی با هم دارند.

امروزه استفاده از شاخص های ژنتیکی وابسته به 

تحول عظیمی در شنایایی  (DNA)اسید نوکلئیک 

گونه ها و بررسی ساختار ژنتیکی جمعیت های گونه 

وده است. ژن های های موجودات زنده ایجاد نم

ارگانل میتوکندری از جمله ژن کد کننده پروتئین 

در مطالعات   (COII) 2سیتوکروم اکسیداز شماره 

ژنتیک جمعیتها و روابط فیلوژنی بسیاری از حشرات 

 Oshaghi et al 2006; Oshaghi)از جمله دوبالان 

et al., 2007; Chavshin et al 2014;)  و سوسری ها

(Hashemi-Aghdam et al. 2017)  و نیز پروانه کرم

 Meng et) ساقه خوار مورد استفاده قرار گرفته است

al 2008; Wang et al. 2020) . ویژگی های منحصر

)فقط از  های میتوکندری مانند وراثت مادریبفرد ژن

 ,Oshaghi)جنس ماده به نسل بعد منتقل می شود( 

در نتیجه با ژنوم پدری ترکیب نمی شود،  که (2005

نیاز به تعداد کمتری نمونه برای مطالعه، و نهایتا دارای 

جهش پذیری بسیار بالا، انها راتبدیل به مارکرهای 

قدرتمند در مطالعات ساختار ژنتیکی جمعیت ها 

 ) et alLoaiza,. 2012(جانوری نموده است 

علی رغم اهمیت کرم ساقه خوار برنج در ایران تا 

بحال مطالعات ناچیزی روی ساختار ژنتیکی این افت 

 ;Farahpour Haghani et al. 2014) استانجام شده 

Shayanmehr and Yoosefi-Lafooraki, 2016) به .

بررسی ساختار ژنتیکی این گونه در شمال ایران با 

 (COI)ز شماره یک استفاده از ژن سیتوکروم اکسیدا

اصلی این  هدف. (Heydari et al 2020)پرداخنتد

تحقیق بررسی ساختار ژنتیکی کرم ساقه خوار برنج 

با  Chilo suppressalis (Walker)علمی  نام نواری با

دو استان  در افت برنج  در مهمترین  COIIکمک ژن 

و مقایسه ان با  ایران مازندران و گیلان در شمال

 .ژنتیکی این گونه در سایر نقاط دنیا می باشدساختار 

 

 مواد و روش ها

 مناطق مورد مطالعه 

مناطق مورد مطالعه دو استان گیلان و مازندران می 

بالغ به طور زنده  یمطالعه نمونه ها نیا در(. 1باشند )

با کمک نور  زیو ن ،یتله نور ،یدستهای به روش 

به  ییشناسا یشده و برا یچراغ خودرو جمع آور

منتقل شدند. جمع تحقیقات برنج آمل  شگاهیآزما

( از رهیآفت در مراحل مختلف رشد )لارو، شف یآور

هرز مزارع برنج انجام شد  یعلفها ایو  اهیگ یرو

محل و زمان  اتییجز 1(. جدول 2)شکل شماره 

را نشان  لانینمونه ها در دو استان مازندران و گ دیص

ها از نسل زمستان گذران  یدهند. نمونه بردار یم

آفت به صورت لارو و از نسل دوم آفت بصورت 

و حشره بالغ )پروانه( که خسارتش  ره،یلارو، شف
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مربوط به مرحله زایشی )مصادف با زمان خوشه رفتن 

که دانه ها در خوشه  یگیاه برنج بوده وقت دنو گل دا

سفت نشده و منجر به خشک و پوک شدن دانه های 

که اصطلاحاً به سفید شدن خوشه ها  برنج می شود

 معروف است( انجام شد. White headsیا 

 

 
مناطق مورد مطالعه طبق شماره گذاری روی  .لانیاستان مازندران و گ دو کرم ساقه خوار برنج در ینمونه ها دیمناطق مربوط به ص -1 شكل

کمربندی -11شیرود،  -10کلاچای، -9نویده، -8لاهیجان،  -7رشت،  -6خمام، -5انزلی، -4اسالم،  -3تالش،  -2آستارا،  -1نقشه عبارتند از: 

قائمشهر ، هتل -17، چفت کلا،  قائمشهر -16آمل،مرزنگو، -15آمل ، قلعه  کش، -14آمل ، محمد آباد،  -13کمربندی چالوس، -12تنكابن، 

 جویبار ، سروکلا.-18تلار، 
 

 

و یا  آلوده برنج یساقه ها با بررسیلارو  یجمع آور

سوراخ )وجود هرز سوروف اطراف مزارع های علف 

در داخل  یوجود فضولات لاروو نیز ساقه  یرو

 دییتابا کمک و  هالارو ییشناساانجام شد.  ه(ساق

ی برنج صورت گرفت. قاتیکارشناسان موسسه تحق

درجه  6تا  4 نیب یدر دماگذاران  زمستانی لارو ها

 یمولکول شگاهیده و به آزماش ینگه دارسانتی گراد 

در مناطق سرد لارو در داخل ساقه و  .شدند منتقل

ودر مناطق گرمتر در ساقه برنج و  شهیبه ر کینزد

 رهیشف یجمع آوربرای  ند.شتقرار دا شهیبالاتر از ر

ساقه به  وارهیرو د یبه سوراخ ها توجهعلاوه بر 

نازک  وارهیدمی شد و وجود توجه نیز ساقه  وارهید

بر  یلیدل نازک یمیپارانش هیلا کباقی ماندن یشده و 

داخل لوله  بود. نمونه هادر ساقه  رهیوجود شف

پنبه قرار  شیقرار داده و در دهانه لوله آزما شیآزما

 ییشناساشدند و پس از برنج منتقل  ستگاهیو به اداده 

 شگاهیآزما به یقاتیکارشناسان موسسه تحق دییتا و

.کردند دایپ الانتق یمولکول
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. از بالا )راست( به پایین: صید شفیره نسل دو، صید و مازندران لانیاستان گ دو کرم ساقه خوار برنج در ینمونه ها دیمراحل ص. 2شكل 

مونه لارو نسل دو، شفیره نسل دو. از بالا )چپ(: صید نمونه بالغ با استفاده از تله نوری، صید نمونه بالغ با استفاده از نور خودرو، صید ن

 ر دیوارهای منتهی به مزارع برنجبالغ با استفاده از روش دستی د
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 و گیلان استان مازندراندو  درکرم ساقه خوار  یریزمان و مكان نمونه گ اتییجز -1جدول 

 تاریخ لارو شفیوه بالغ تاریخ
گیاه 

 میزبان

تعداد 

 صید
 استان محل

23/04/96  11 10 10 19/10/95  

ساقه  28

 برنج

علف  2

 هرز

 جغتکلا 30

 مازندران

23/04/96  29 10 12 19/10/95  

ساقه  32

 برنج

علف  1

 هرز

 تلار 33

19/04/96  11 13 10 29/10/95  

ساقه  28

 برنج

علف  3

 هرز

31 
جویبار 

 سروکلا

18/04/96  10 9 6 04/10/95  
ساقه 

 برنج
 محمدآباد 30

16/04/96  10 10 10 04/10/95  
ساقه 

 برنج
32 

ایستگاه برنج 

 آمل

17/04/96  9 12 10 20/10/95  
ساقه 

 برنج
 مرزنگو 32

31/04/96  19 10 10 24/10/95  

ساقه  29

 برنج

علف  3

 هرز

32 
کمربندی 

 تنکابن

31/04/96  19 11 10 24/10/95  
ساقه 

 برنج
34 

کمربندی 

 چالوس

26/04/96  7 11 10 24/10/95  
ساقه 

 سوروف
 شیرود 6
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  1جدول ادامه   

1/5/96  22 10 13 11/12/95  

13 

 سوروف

12 

 دونیش

 جانیلاه 25

 گیلان

26/4/96  11 19 13 11/12/95  

ساقه  2

 برنج

22 

 سوروف

 یکلاچا 24

24/4/96  10 10 12 11/12/95  

1 

 دونیش

ساقه  21

 برنج

5 

 سوروف

 دهینو 27

24/4/96  9 10 11 13/12/95  
21 

 سوروف
21 

 موسسه

 قاتیتحق

 رشت

24/4/96  19 10 12 13/12/95  
ساقه 

 سوروف
 خمام 21

25/4/96  17 12 12 13/12/95  یانزل 23 سوروف 

25/4/96  19 10 11 13/12/95  اسالم جاده 12 دونیش 

1/5/96  23 12 15 11/12/95  

12 

 سوروف

12 

 دونیش

 تالش 24

1/5/96  24 10 11 11/12/95  (آستانه)آستارا 21 سورگوم 

 جمع 458   198 190 279 

 

که )حشره کامل( ساقه خوار برنچ  پروانه یجمع آور

وشهای مختلف شامل ربا کمک  شب پرواز هستند

 ینور چراغ هاتند(،  شیب قیفى تلهء) نورى ءتله

 فت و رگ یقرار م یآن توربلند یکه در رو نیماش

 یورآتور جمع پس از نشت پروانه ها بر روی تور، 

ی شد، و صید دستی پروانه ها از روی دیوارهای م
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منتهی به مزارع برنج که در مجاورت نور قرار داشتند. 

 الولهیداخل ارلن  شده یآورع جم ییپروانه ها تمام

انتقال  ی برنجقاتیبزرگ به موسسه تحق شیآزما یها

منتقل  یمولکول شگاهیبه آزما ییشناسا دییو بعد از تا

برای شناسایی نمونه ها از کلیدهای شناسایی  .شدند

 Bleszynski 1970; Khan)استاندارد استفاده شد 

درجه سانتیگراد  20نمونه ها در دمای منهای  (.1991

 برای انجام مطالعات ملکولی ذخیره شدند.

 

نالیز ، تعیین توالی و آPCRژنومی،  DNAاستخراج 

 قیلوژنی

DNA  سلولهای بدن نمونه های کرم ساقه خوار برنج

بصورت انفرادی با کمک کیت کیاژن طبق 

 ,Qiagen, Hilden)دستورالعمل کارخانه سازنده 

Germany)  استخراج شد. با کمکPCR  قطعه ای به

جفت باز از ژن سیتوکروم اکسیداز  385طول تقریبی 

میتوکندری به کمک پرایمرجلودار  (COII) 2شماره 

C2-J-3400 5 با توالی’-

ATTGGACATCAATGATATTGA-3’  و

-’5با توالی  TK-N-3785پرایمر عقبدار 

GTTTAAGAGACCAGTACTTG-3’   انجام شد

(Simon et al., 1994) 10. تکثیر ژن با کمک 

 DNAنانوگرم  PCR Master Mix    ،100میکرولیتر 

پیکومول از هر  50میکرولیتر(،  2)حدود 

 6و  (،برای هر پرایمر تریکرولیم 1)حدود پرایمر

میکرولیتر اب مقطر دوبار تقطیر  )مجموع حجم 

میکرولیتر( انجام شد. برنامه حرارتی  20واکنش 

 94دقیقه در  4دستگاه ترموسایکر به شرح زیر بود: 

 30سیکل حرارتی شامل   32درجه سانتیگراد، سپس 

درجه، و  52ثانیه دمای  45درجه ،  94ثانیه دمای  

درجه سانتیگراد بود. نهایتا دمای  72ثانیه دمای  30

دقیقه جهت ترمیم  5درجه سانتیگراد به مدت  72

در نظر گرفته شد. از اب دوبار  PCRمحصولات 

 تقطیر بعنوان کنترل منفی استفاده شد. 

نمونه( با کیفیت مناسب از  3تا  1)PCR محصولات 

 هر منطقه صید  انتخاب و جهت تعیین توالی به

شرکت سیناکلون )ایران( ارسال شد. این نمونه ها 

نماینده جمعیت های مختلف منطقه مورد مطالعه و 

از مراحل مختلف رشد )لارو، بالغ( ، نسل یا فصل 

رشد، و میزبان مختلف )برنج یا علف هرز( بودند. 

 ABI 3730با استفاده از  Sangerتعیین توالی با روش 

تدا با نرم افزار کروماس انجام شد. نتایج توالی ها اب

(Chromas)  بررسی و اصلاح شدند. تشابه این توالی

ها با همدیگر با کمک نرم افزار کلاستال امگا 

(Clustal Omega)  انجام شد. همچنین تشابه این

توالی ها با توالی های موجود در بانک جهانی ژن 

(Genbank) (http://www.ncbi.nlm)  با کمک

  BLASTnبرنامه بلاست 

www.ncbi.nlm.nih.gov/BLAST)) .انجام شد  

نمونه های تعیین توالی شده در بانک جهانی ژن  

ارسال و ثبت شدند. برای بررسی روابط فیلوژنی بین 

 Genbankنمونه های ایران و نمونه های موجود در 

استفاده شد.  Mega7( از نرم افزار 2)جدول شماره 

نالیز فیلوژنی، طول توالی های مورد استفاده آقبل از 

وژنیک با استفاده از یکسان سازی شد و درخت فیل

موجود در  Neighbour Joining (NJ)الگوریتم 

Mega7  رسم شد. از توالی گونهChilo 

infuscatellus  با شماره دسترسیAY320477 

 بعنوان گونه خارج گروه استفاده شد.

 

http://www.ncbi.nlm/
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/BLAST)
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 COIIه های استفاده شده در انالیز قیلوژنی جمعیت های مختلف کرم ساقه خوار برنج با استفاده از ژن جزییات نمون -2جدول 

 گونه کشور بانک ژن مرجع 

 C. suppressalis ایران  این مقاله

Direct Submission MK207057 کره جنوبی C. suppressalis 

Meng et al 2008 

Meng et al 2008 

Meng et al 2008 

Meng et al 2008 

Meng et al 2008 

Meng et al 2008 

Meng et al 2008 

EF44239 

EF442381 EF442383 

EF442388 EF442394 

EU362116 EU362117  

 چین

 

C. suppressalis 

 

Direct submission JF798451 هند C. partellus 

Lange et al 2004 AY320478 کنیا C. orichalcociliellus  

Lange et al 2004 AY320477 تایلند C. infuscatellus 

Lange et al 2004 AY320488 تایلند C. tumidicostalis  

Direct submission KJ174087 تایلند C. auricilius 

 

 نتایج و بحث

نمونه شامل لارور،  1150در این مطالعه حدود 

ان شفیره، و بالغ از هر دو جنس نر و ماده از دو است

 گیلان و مازندران صید و جمع اوری شد. تعداد ماده

نه پروا 280ها بسیار بیشتر از نرها بود بطوریکه از 

 ( ماده بودند. اغلب%7/95) 268بالغ صید شده حدود 

فعالیت حشره از گیاه  نمونه های لاروی در فصل

برنج صید شدند. نمونه های لارو زمستان گذران در 

استان گیلان عمدتا از علف های هرز جمع اوری 

شدند در حالیکه نمونه های لارو زمستان گذران در 

ز امازندران ازگیاهان برنج باقیمانده در مزرعه بعد 

 برداشت برنج صید شدند. 

PCR نمونه های  2 ژن سیتوکروم اکسیداز شماره

مختلف پروانه کرم ساقه خوار برنج از مراحل مختلف 

جمع اوری شده از گیاه  ،رشد )لارو، شفیره، بالغ( 

برنج یا علف هرز، از فصول یا زمان های مختلف 

سال، و از شهرستانهای مختلف دو استان با موفقیت 

برای همه نمونه ها )حدود  PCRانجام شد. طول  

بود  جفت باز 385 یبیتقربطول عدد( یکسان و  150

و اختلافی از نظر طول با هم نداشتند. از این نمونه 

عدد( بصورت خوشه ای تصادفی  18ها تعدادی )

برای تعیین توالی انتخاب شدند. انتخاب شده ها 

بالغ( ،  ره،یمراحل مختلف رشد )لارو، شفنماینده 

علف و برنج میزبان یعنی  اهیگدو شده از  یجمع اور

مختلف سال، و از  یزمان ها ایز، از فصول هر

 بودند.  مختلف دو استان یشهرستانها

نمونه های تعیین توالی شده با نمونه  COIIتوالی ژن 

های موجود در بانک جهانی ژن مقایسه شدند و نتایج 

نشان داد که همگی نمونه ها  (Blast)این مقایسه 

 Chiloمتعلق به گونه پروانه کرم ساقه خوار برنج 

suppressalis   می باشند و تشخیص های

ابتدا و مورفولوژیک انجام شده کاملا تایید شدند. 

انتهای توالی های بدست امده مورد بررسی 

قرارگرفتند و بخشهای غیر قابل اعتماد ان حذف 

جفت باز قابل اعتماد برای  375شدند و توالی بطول 

مورد  انالیزهای بیوانفورماتیک و بررسی های بعدی

برای اطمینان از اینکه توالی ها استفاده قرار گرفت. 

متعلق به ژنوم میتوکندری می باشد توالی ها از نظر 
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مورد بررسی  (A+T)تعداد بازهای ادنین و تیمین 

درصد  72قرار گرفتند. این بررسی نشان داد که 

( از ادنین و تیمین تشکیل شده 375از  270ها )توالی

است و این خصوصیت میتوکندریال بودن ژن را تایید 

یک ژن کدکننده پروتئین  COIIنمود. از انجا که ژن 

بدست امده این مطالعه از  DNAاست توالی های 

نظر اسید امینه نیز بررسی شدند تا اطمینان حاصل 

ل نباشند. این که از ژن های مجازی و غیر فعاشود 

بررسی ها نشان داد که هیچگونه اسید نوکلئیک 

در طول توالی ها وجود  (indel)اضافی یا حذف شده 

ندارد و توالی ها در همه طول به اسید امینه ترجمه 

نیز در  (stop codon)شدند و هیچگونه کد توقف 

 توالی طول توالی ها وجود نداشت. همچنین

مطالعه با توالی اسید  اسیدهای امینه حاصل از این

مقایسه شد.  Genbankموجود در  COIIامینه ژن 

نتایج نشان داد که همولوژی کاملی بین توالی های 

بدست امده و توالی های موجود در بانک ژن وجود 

دارد. توالی های حاصل از این مطالعه به  بانک جهانی 

 ارسال و ثبت شدند. Genbankژن 

نمونه های مختلف این مطالعه با  COIIتوالی 

همدیگر مقایسه شدند. این مقایسه با چیدمان 

(alignment)   انجام شد. این انالیز نشان داد که همه

نمونه ها صددرصد مشابه هم بودند و هیچگونه 

اختلاف ژنتیکی در سطح اسید نوکلئیک و یا در سطح 

 اسید امینه بین نمونه ها وجود ندارد. بعبارت دیگر

همه نمونه های مناطق مختلف جغرافیایی دو استان 

مازندران و گیلان ساختار ژنتیکی یکسان و از یک 

 نوع هاپلوتایپ می باشند.

 مطالعه با نیا ینمونه ها COIIمقایسه توالی ژن 

نشان داد که نمونه های موجود در بانک جهانی ژن 

نمونه های ایران صد درصد مشابه نمونه ای از کشور 

در بانک  MK207057کره جنوبی با شماره دسترسی 

 (.2جهانی ژن می باشند )شکل شماره 

 
S.Korea-MK207057      GATTTTAACAATGTTGAATTTGATTCCTATATAATTCCATCAAAAGATCTAAAAAATGAT 60 

Iran                  GATTTTAACAATGTTGAATTTGATTCCTATATAATTCCATCAAAAGATCTAAAAAATGAT 60 

                      ************************************************************ 

 

S.Korea-MK207057      AATTTTCGTTTATTAGATGTAGATAATCGAGTTATTTTACCTATAAATAACCAAATTCGA 120 

Iran                  AATTTTCGTTTATTAGATGTAGATAATCGAGTTATTTTACCTATAAATAACCAAATTCGA 120 

                      ************************************************************ 

 

S.Korea-MK207057      ATTATAGTTACAGCTACAGACGTTATTCATTCTTGAACAATCCCATCTATAGGGGTAAAA 180 

Iran                  ATTATAGTTACAGCTACAGACGTTATTCATTCTTGAACAATCCCATCTATAGGGGTAAAA 180 

                      ************************************************************ 

 

S.Korea-MK207057      GTAGATGCTAACCCAGGCCGATTAAACCAAACCAATTTCTTTATTAACCGACCTGGAATT 240 

Iran                  GTAGATGCTAACCCAGGCCGATTAAACCAAACCAATTTCTTTATTAACCGACCTGGAATT 240 

                      ************************************************************ 

 

S.Korea-MK207057      TATTATGGTCAATGTTCAGAAATTTGTGGAGCTAATCATAGATTTATACCTATTCTAATT 300 

Iran                  TATTATGGTCAATGTTCAGAAATTTGTGGAGCTAATCATAGATTTATACCTATTCTAATT 300 

                      ************************************************************ 

 

S.Korea-MK207057      GAAAGAATCCCACTTAAAAATTTTATTAATTGAATTAATAATTATTCTTCATTAGATGAC 360 

Iran                  GAAAGAATCCCACTTAAAAATTTTATTAATTGAATTAATAATTATTCTTCATTAGATGAC 360 

                      ************************************************************ 

 

S.Korea-MK207057      TGAAAGCAAGTACTG 375 

Iran                  TGAAAGCAAGTACTG 375 

                      *************** 

نمونه پروانه کرم ساقه خوار شمال ایران با نمونه کشور کره جنوبی با شماره دسترسی  COIIباز از ژن  375مقایسه توالی  -2شكل 

MK207057  موجود در بانک جهانی ژنGenbank درصد مشابه هم هستند. *: علامت تشابه. 100. نتایج نشان می دهد دو نمونه 
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بررسی های بعدی نشان داد که بعد از کره جنوبی، 

نمونه های ایران به نمونه های از کشور چین به 

به  EF442397, EF442381شماره های دسترسی 

نمونه هایی از چین با شماره به  درصد، 99.73میزان 

 ,EF442382 , EF442388های دسترسی 

EU362116, EU362118   درصد،  99.47به میزان

و به نمونه هایی از چین با شماره های دسترسی 
EF442394, EF442390, EF442387, EF442383 

درصد مشابهت دارند. از سایر گونه  99.2به میزان 

ایران مشابه گونه  ، نمونه های Chiloهای جنس 

Chilo infuscatellus  از کشور تایلند با شماره

 درصد بودند. 92به میزان  AY320477دسترسی 

بین  COIIروابط فیلوژنی با استفاده از توالی های ژن 

نمونه های کرم ساقه خوار شمال ایران با توالی های  

C. suppressalis    موجود در بانک جهانی ژن

)جدول  Chiloبهمراه توالی پنج گونه دیگر از جنس 

نشان داده شده است.  3( در شکل شماره 2شماره 

 .Cنتایج نشان می دهد که تمام نمونه های 

suppressalis  در یک شاخه اصلی کنار هم قرار می

در یک شاخه  Chilo گیرند و بقیه پنج گونه جنس

علاوه براین نمونه شمال ایران  دیگرقرار می گیرند.

وان نمونه در کنار نمونه کشور کره جنوبی بعن

قرار می گیرد. بعد از نمونه  (Sister taxa)خواهری 

کره جنوبی نمونه ای از کشور چین نزدیکترین نمونه 

 .C کره جنوبی است. بقیه نمونه های-به ایران

suppressalis  در یک زیر شاخه مستقل قرار

 گیرند.می

 
بین نمونه های کرم  COIIتوالی های ژن  bp 366 با استفاده از Neighbor-Joining (Saitou and Nei 1987)روابط فیلوژنی با متد  -3شكل 

 موجود در بانک جهانی ژن بهمراه توالی پنج گونه دیگر از جنس سایر کشورها C. suppressalisساقه خوار شمال ایران با توالی های  

Chilo  (. نمونه ایران و کره جنوبی که مشابه هم هستند با دایره سبز نشان داده شده اند. مقیاس پایین درخت فیلوژنی 2شماره )جدول

 شاخص فاصله ژنتیكی بین نمونه ها می باشد.

 

 C.suppressalis-K207057-S.Korea

 C.suppressalis-Iran

 C.suppressalis-EF442397-China

 C.suppressalis-EF442383-China

 C.suppressalis-EF442381-China

 C.suppressalis-EU362117-China

 C.suppressalis-EF442388-China

 C.suppressalis-EF442394-China

 C.suppressalis-EU362116-China

 C.infuscatellus-AY320477-Thailand

 C.tumidicostalis-AY320488-Thailand

 C.orichalcociliellus-AY320478-Kenya

 C.partellus-JF798451-India

 C.auricilius-KJ174087-Thailand

0.01

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/AY320477.1?report=genbank&log$=nuclalign&blast_rank=28&RID=R5D1FA2R013
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دلیل کاهش تنوع ژنتیکی بین جمعیت های مختلف      

که           باشدددد. اول این یل زیر  به دلا ند مربوط  می توا

شدددرایط اب و هوایی )مانند رطوبت نسدددبی، درجه 

حرارت، و ارتفاع از سددطح دریا( و شددرایط اقلیمی   

شرایط            ستند. لذا  شابه هم ه سیار م ستان ب این دو ا

فاوت  متفاوتی برای ایجاد تنوع و سددازگاری های مت

در اقلیمهای مختلف ایجاد نمی شود. مزارع برنج در  

اکثر نقاط این دو اسدددتان وجود دارد و مانع طبیعی    

مانند کوهسددتان و یا دره های عمیق و گسددترده بین 

انها وجود ندارد و پروانه بالغ کرم سدداقه خوار برنج  

براحتی بین مزارع جابجا می شدددود هرچند که طول  

ندار      یاد  یار ز د ولی بخوبی بین مزارع  پرواز بسددد

پروازمی کند و در گستره سرزمینی دو استان بخوبی    

گسترش پیدا می کند و جفت گیری بین جمعیت ها   

ی محلی بخوبی صددورت می گیرد این جفت گیری  

یان ژنی        یک جر جاد  به ای  gene)های موفق منجر 

flow)  بین جمعیت های مختلف دو اسددتان شددده و

ر ژنتیکی جمعیت های  نهایتا باعث می شددود سدداختا

شود. عدم تنوع ژنتیکی یا     سان  مختلف این گونه یک

در دو مطالعه مستقل    تنوع ژنتیکی بسیار کم هم قبلاً 

و  (Heydari et al., 2020)دیددگددر تددوسددددط   
(Shayanmehr & Yoosefi-Lafooraki 2016) 

-COIگزارش شده بود. عدم تنوع ژنتیکی در دو ژن 

COII    در بعضددی جمعیت های این افت در کشددور

 .(Liu et al., 2013)چین نیز گزارش شددده اسددت  

ضوع      سعت جغرافیایی منطقه مورد مطالعه مو البته و

مهمی در این مطالعات می باشدددد و برای مثال در      

مطالعه ای در سراسر کشور چین که بسیار وسیع تر       

ما بوده اسدددت           عه  طال قه مورد م عت منط از وسددد

های    ژنتیکی بسدددیار زیادی بین جمعیت    اختلافات 

 ,.Tang et al )مختلف این افت گزارش شده است   

2016; Wang et al., 2020).        تنوع جغرافیددایی و

های       یایی )کوهها و دره  اقلیمی، وجود موانع جغراف

های  بزرگ(، و اختلاف در تعداد نسددل بین جمعیت 

ژنتیکی گزارش  مختلف کشدددورچین علت این تنوع 

شان دادند که   (Heydari et al., 2018) بودند.شده   ن

ستان شمالی کشور، به     18بین  جمعیت مختلف دو ا

اسددتثنا یک نمونه که در یک اسددید نوکلئیک تفاوت  

شده بود و همه      شاهده ن شت، هیچ تنوع ژنتیکی م دا

 جمعیت یک هاپلوتایپ ژنتیکی داشدددتند.          17بقیه  

(Shayanmehr & Yoosefi-Lafooraki, 2016)     نیز

نشددان دادند که تنها دو هاپلوتایپ در جمعیت های   

مال ایران در ژن سدددیتوکروم        عه در شددد طال مورد م

 اکسیداز شماره یک وجود دارد

 

نه سددداعت ملکولی      قات در زمی  Molecular)تحقی

clock)       نشدددان داده که به ازای یک درصدددد تنوع

میلیون سدددال زمان   2ژنتیکی در ژنهای میتوکندریال 

ست.  شان می دهد که این افت  نیاز ا   لذا این نتیجه ن

از کشددور کره جنوبی وارد کشددور شددده اسددت. در  

مطالعه دیگری که روی ژن سدددیتوکروم اکسدددیداز       

شده بود   (COI)شماره یک   این افت در ایران انجام 

(Heydari et al., 2020)  نتیجه مشددابه با این مطالعه

مده بود و توالی ژن     جمعیت های     COIبدسدددت ا

 شمال ایران مشابه نمونه های کره جنوبی شده بودند  

شائ احتمالی    و ان محققین احتمال داده بودند که من

 این افت در ایران کشور کره جنوبی می باشد.

 

که در این مطالعه  COIIنکته قابل توجه در مورد ژن 

مورد استفاده قرار گرفت یک ژن میتوکندریال است. 

ژنوم میتوکندری فقط از مادر به نسل بعدی منتقل می 

شوند و نسل جدید حالت نوترکیبی ندارد یعنی با 
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ژنوم حشره نر ترکیب نمی شود و عدم نوترکیبی 

باعث می شود بتوان براحتی اجداد اولیه مادری گونه 

 ;Oshaghi, 2005)را شناسایی نمود  های جانوری

Simon et al., 1994). های میتوکندریال دارای ژن

موتاسیون های بسیار بیشتر از ژنهای هسته ای هستند 

و سرعت تحولات ژنتیکی در انها بسیار بیشتر از 

  .هسته می باشد

 گیری نتیجه

کرم نتایج این مطالعه نشان داد که ساختار ژنتیکی 

در دو استان شمالی کشور  مشابه  برنجساقه خوار 

هم هستند و همه توالی یکسان و از یک نوع 

هاپلوتایپ هستند.. علاوه بر این عدم وجود تنوع 

ژنتیکی در شمال ایران میتواند مربوط به کلونیزاسیون 

یک کلنی از خارج کشور در سالهای نه چندان دور 

در ایران باشد. بدین ترتیب سالیان زیادی از ورود 

یک کلون از این حشره در کشور نمی گذرد و فرصت 

تجمع موتاسیون های جدید و ایجاد تنوع ژنتیکی 

 هنوز پیش نیامده است. 

جمعیت های شمال  COIIمقایسه توالی های ژن 

ایران با توالی های این ژن از سایر کشورهای دنیا 

نشان داد که  (GenBank)موجود در بانک جهانی ژن 

ایران شباهت  رم ساقه خوار برنجکساختار ژنتیکی 

بسیار زیادی به یک نمونه از کشور کره جنوبی با 

می  در مجموعدارد.  MK207057شماره دسترسی 

کرد که احتمالا این افت از کره جنوبی وارد  بیانتوان ا

علت مشابهت ژنتیکی صد در هایران شده است و ب

صد جمعیت های مختلف کرم ساقه خوار برنج در 

تان شمالی کشور روش های فیزیکی، زراعی، دو اس

بیولوژیک، و شیمیایی یکسانی می توان برای کنترل 

 .فت مهم کشاورزی توصیه نمودآاین 
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ABSTRACT 

 

Rice is one of the most important and oldest crop and is one of the three leading crops in the 

world. Chilo suppressalis (Walker), rice striped stem borer, is a key insect pest damaging the 

rice crop up to 33 percent. Understanding genetic structure of the pest is essential for an 

effective pest management program and can corporate with control program. Aim of this stud 

was to determine the genetic structure of mitochondrial COII (mtDNA-COII) gene of the pest 

in north of Iran. Rice stem borer specimens were collected from rice fields in Guilan and 

Mazanderan provinces, at Caspian Sea coast at seasonal activity (spring) in 2016-2017. Genetic 

structure of 18 populations of the species was invesigated using polymerase chain reaction 

(PCR) followed by direct-sequencing of mtDNA-COII gene. The obtained sequences were 

compared with each other and the available data in GenBank database. In total, 312 and 676 

specimens were collected from Guilan and Mazanderan provinces respectively. Results showed 

that all specimens from two provinces are identical are like specimen from South Korea with 

GenBank ID MK207057.  
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