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 چکید 

شده در جهان  بیوتیپ شناخته 22پیچیده با بیش از  مرکب وای  گونه (Bemisia tabaci)سفیدبالک پنبه 

های سفیدبالک مزارع پنبه و فلفل در  از جمعیتاین آفت در استان فارس  های یپبیوتتعیین به منظور است. 

های  برداری شد. بر اساس داده نمونه 1311-1319 های شیراز، کفترک، مهارلو، فسا و خیر استهبان طی سال

پ مطابقت داشت. الگوی بیوتی Bبا الگوی بیوتیپ  B. tabaciهای  الگوی بیشتر نمونه RAPD-PCRآزمون 

Cv های  شده برای بیوتیپ نیز مشاهده شد و الگوی دیگری نیز مشاهده گردید که به الگوهای تعریفB ،Q 

های  میتوکندریایی نشان داد که همۀ نمونه Iشباهت نداشت. ترادف نوکلئوتیدی سیتوکروم اکسیداز  Cvو 

B. tabaci  تحت مطالعه در این تحقیق در گروه بیوتیپB تا  2/94های ایرانی  به نمونهگیرند که  قرار می

درصد شباهت  2/93تا  9/14موجود در بانک ژن  B. tabaciهای دیگر  های بیوتیپ درصد و به نمونه 122

در دو زیرگروه جدا از هم و مجزا از  Bهای ایرانی بیوتیپ   دارند. مطالعات تبارشناسی نشان داد نمونه

زیرگروه ژنتیکی جدید که  24گروه اصلی و  11ند. در بین گیر دیگر کشورها قرار می Bهای بیوتیپ  نمونه

در گروه آفریقا/ خاورمیانه/ آسیای صغیر و  B. tabaciهای ایرانی  تعریف شده، نمونه B. tabaciاخیراً برای 

 قرار گرفتند. Middle East/Asia Minor 1گروه در زیر

 

 .Bemisia tabaci ،mtCOI، RAPD-PCR ی،شناسبیوتیپ، مطالعات تبار کلیدی: های واژ

 

 مقدمه

 Bemisia tabaci (Gennadius)،سفیدبالک پنبه

(Hemiptera: Aleyrodidae)، که استفاژ  ای پلی حشره 

های مختلف علف  محصول زراعی و گونه 300از بیش از 

گونه  333هرز از مناطق گرمسیری جهان گزارش شده و 

به جنس آنها متعلق  ةکه عمد دهد میویروس را انتقال 

Begomovirus  از تیرهGeminiviridae  ند ا(Fargette et 

al., 2006; McAuslane, 2000.) سفیدبالک B. tabaci 

بر  3883در سال و یونان  در Gennadiusبار اولین را 

 Aleurodes tabaci با نامد و داروی پنبه گزارش 

 (.Gerling, 1996د )کرتوصیف 

 مرکب و پیچیدهای  گونهB. tabaci  سفیدبالک

(complex species ) است بیوتیپ 20با بیش از (Bedford 

et al., 1994; Dinsdale et al., 2010; De Barro et al.,. 

نژاد قدرتمندی از این  3380 ۀدر اواخر ده. (2011

حشره در جنوب آمریكا یافت شد که سطح بالایی از 

 ها وسو توانایی انتقال بگوموویر ها کش مقاومت به حشره

ای در کدو ایجاد  ست علائم برگ نقرهتوان میرا داشت و 

الگوی الكترومورف خاص را برای  نوعی که کند. این نژاد

عنوان بیوتیپ  اب ،داد های عمومی استراز نشان می آنزیم

B ( معرفی شدDe Barro et al., 2005.)Bellows et al. 

ک سفیدبال Bبه این نتیجه رسیدند که بیوتیپ  (1994)
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B. tabaci بنابراین آن  .ی دیگر استها تیپمتفاوت از بیو

در نظر گرفتند و  Bemisiaجدید از جنس  ۀرا یک گون

اطلاق این نام  .را برای آن انتخاب B. argentifoliiنام 

 برانگیز شد  در تمام جهان بحث Bبیوتیپ برای 

(De Barro & Driver, 1997; De Barro et al., 2000; 

Qiu et al., 2009که اطلاعات بیولوژیک و  آنجا (. از

 B. tabaciجداسازی  ةمولكولی کافی برای حمایت از اید

 امجدداً ب گونۀ اخیر وجود نداشت، B. argentifolii و

 محسوب گردید  B. tabaci گونۀ B  عنوان بیوتیپ

(De Barro et al., 2005.) بیوتیپ  ۀاخیراً در اطلاق کلم

وجود آمده  شک به B. tabaciع های متنو برای جمعیت

منتشرشده در  ۀطوری که در جدیدترین مقال به ،است

( ادعا شده که De Barro et al., 2011) زمینهاین 

بیوتیپ در این زمینه اشتباه و  ۀاستفاده از کلم

کننده است و مدارک کافی ارائه شده که این آفت  گمراه

ترکیبی بلكه  ،ی مختلف تشكیل نشده استها تیپاز بیو

 ۀگون 25ترکیبی از  ةکه دربردارند بودهگروه اصلی  33از 

 De Barro et) یک استمورفولوژاز نظر ناپذیر  تشخیص

al., 2011 محدودیت در تعیین بیوتیپ و  نبود(. به علت

کنون  های مختلف در این زمینه، تا وجود روش

اند که  توصیف گردیده B. tabaciی متعددی از ها تیپبیو

ایز بیشتر بر اساس مارکرهای ژنتیكی بوده است. این تم

های بیولوژیک کافی که تفاوت را مشخص  داده ،علاوه به

حقیقت، به دلایل ذکرشده در دو  دروجود ندارد.  ،کند

یک گروه »جایگزینی برای  ةواژ «بیوتیپ»قبل،  ۀجمل

 ةبوده است و پیشنهاد شده که استفاده از واژ «ژنتیكی

 ةته شود و تحقیقات مربوط به نحوبیوتیپ کنار گذاش

 ویژةبر ساختار ژنتیكی  B. tabaci تشخیص گونه در

ی ای میتوکندریای ان یتكامل د ةای و نحو های هسته ژن

 (.De Barro et al., 2011)متمرکز شود  Bemisiaدر 

کاری  از دیرباز در مناطق پنبهB. tabaci سفیدبالک 

بشیرالهی  ولین بارا را . این آفتایران وجود داشته است

ی آور جمعدر اطراف کرمان مشاهده و  3121در سال 

خیز فارس و  ها در نقاط پنبه در همان سال لیو ،دکر

بعد از . (Alemansoor, 1992)است کرمان انتشار داشته 

آن به عنوان یک آفت جدی در نقاط مرکزی و جنوبی 

لی در ایران چند شك .(Habibi, 1975د )یایران قلمداد گرد

های گیاهی  میزبان روی B. tabaciهای سفیدبالک  جمعیت

ورامین و با  ۀخیار، کدو، بادمجان و پنبه در منطق

-Randomly amplified polymorphic DNA تكنیک

polymerase chain reaction (RAPD-PCR)  بررسی

 Rajaei(. Samih & Jalali-Javaran, 2005) شد

Shoorcheh et al. (2008) س ترادف نوکلئوتیدیبر اسا 

 سیتوکروم اکسیداز میتوکندریایی 3زیر واحد شمارة ژن 

(mtCOI mitochondrial cytochrome oxidase I, )

از ایران شامل  چندین منطقهدر  B. tabaciسفیدبالک 

 بیشتریزد، کرمان، خراسان و هرمزگان نشان دادند که 

 Bی موجود در ایران بسیار به بیوتیپ ها تیپبیو

 .دهند می ند و جمعیت غالب را در ایران تشكیلا  دیکنز

های ناشی از  با توجه به گسترش سریع و زیاد بیماری

مهم و اقتصادی پیچیدگی  ها، از جمله بیماری بگوموویروس

فرنگی در مناطق کشت این محصول در جهان و  برگ گوجه

 ،B. tabaci های مهاجم ایران که با گسترش جهانی بیوتیپ
همراه بوده  ها این بیماری ةوجودآورند به های روسناقل وی

تنوع ژنتیكی این  بارةود اطلاعات کافی درنب نیز و ،است

در این تحقیق تعیین  ،آفت در برخی مناطق ایران

فارس با   در استان B. tabaciی سفیدبالک ها تیپبیو

 .انجام گرفتهای مولكولی  استفاده از روش

 

 هامواد و روش
 منبع حشره

شیراز کفترک  ۀمنطق فلفل های سفیدبالک از مزارع ونهمن

منطقۀ  فسا و شهرستان مهارلو، ۀ منطقۀو مزارع پنب

ای  درختچه پسند و گیاه شاه استهبانخیر  آباد مبارک

(Lantana sp.)  ی و در آور جمع شیرازسطح شهر در

 ها تا زمان نمونه ند.قرار داده شد درصد34اتانول 

 سلسیوس ۀدرج -20ر دمای د ای ان دیاستخراج 

 نگهداری گردیدند.

 

 B. tabaci سفیدبالک ۀگون شناسایی

از  Bemisiaهای جنس  گونهترین ملاک تشخیص  مناسب

یک مورفولوژهای  استفاده از ویژگی B. tabaciجمله 

. لذا از (Alemansoor, 1992)های شفیرگی است  پوسته

فیرگی و ش ۀشده از طریق پوست یآور جمعهای  بین نمونه

با استفاده از کلیدهای  اسلاید میكروسكوپی ۀتهی

 (، گونۀHodges & Evans, 2005شناسایی جنس )



 Bemisia tabaci ... 201 پنبه های سفیدبالک تعیین بیوتیپ و همكاران: شهبازی 

B. tabaci ( و گونۀMalumphy, unknown published 

year ) شد. شناسایی 

 

 B. tabaci ای ان دیاستخراج 

 Deاز روش  B. tabaciژنومی  ای ان دیاستخراج  برای

Barro & Driver  (1997)  با کمی تغییر استفاده شد. به

یک دور  ،با خلوص بالاتر ای ان دی ۀمنظور تهی

 ق روشکلروفرم طب-سازی با استفاده از فنول خالص

Behjatnia et al. (2014)  ای ان دی .گرفتانجام 

صورت  استخراج شده کاملاً در آب مقطر استریل به

 -20ها سپس در دمای  سوسپانسیون درآورده شد. نمونه

تا بعد به عنوان نگهداری شدند  سلسیوس ۀدرج

کار  به (PCR)مراز  ای پلی در واکنش زنجیره ای الگو ان دی

ای  ان از دی PCRدر هر واکنش آزمون  روند.

 شده از یک سفیدبالک استفاده شد. استخراج

 
 برای تعیین بیوتیپ RAPD-PCRاستفاده از روش 

B. tabaci. 

 .Qiu et alتوسطمطابق آنچه  RAPD-PCR از روش

توضیح داده شد برای تعیین نوع بیوتیپ  (2009)

ک فیدبالس ۀاز نمون .استفاده شدB. tabaci ک سفیدبال

عنوان کنترل  ه( بTrialeurodes vaporariorumگلخانه )

روش از این در استفاده شد.  RAPD-PCRدر آزمایش 

 با ترادف نوکلئوتیدی  ((H16 Qiu et al., 2009 آغازگر

5'-TCTCAGCTGG-3'  آزمون . گردیداستفادهRAPD-

PCR  میكرولیتر  2شامل  میكرولیتری 24در یک واکنش

 شده از استخراج الگو ای ان دینانوگرم(  20-30)
B. tabaci ،آغازگر H16  200میكرومولار(،  2/3)به غلظت 

نوکلئوتید  میكرومولار از هر یک از چهار داکسی ریبو

واحد  24/3-2 و ،MgCl2ر مولا میلی 4/3فسفات،  تری

در بافر  (Fermentas) پلیمراز یا ان دی Taqآنزیم 

 3 ۀشامل یک برنام PCR صورت گرفت. PCRمخصوص 

 4به مدت درجۀ سلسیوس  35 دمای درای  چرخه

و  دقیقه 2به مدت  سلسیوس ۀدرج 50 ، دمایدقیقه

ک و سپس یدقیقه  1به مدت  سلسیوس ۀدرج 12دمای 

 3به مدت  C 35ای شامل دمای چرخه 13 ۀبرنام

 C12و دمای  دقیقه 4/3به مدت  C50، دمای دقیقه

مخلوط  ه،دقیقه بود. پس از آخرین چرخ 2به مدت 

PCR  دقیقه در  30به مدتC12  .نگهداری شد

 درصد 4/3 آگارزبا الكتروفورز در ژل  PCRمحصولات 

بیوتیپ  ه،آنالیز شد و بر اساس الگوهای ایجادشد

 تعیین گردید. B. tabaciالک سفیدب

 
 PCRبا استفاده از روش  mtCOIتکثیر 

میكرولیتری  24های  در حجمای پلیمراز  واکنش زنجیره

با و  RAPD-PCRشده در آزمون  استفادهشامل مواد 

با ترادف نوکلئوتیدی  C1-J-2195 هایآغازگراستفاده از 

5´-TTGATTTTTTGGTCATCCAGAAGT-3´  و

L2-N-3014 دف نوکلئوتیدیبا ترا 

5´-TCCAATGCACTAATCTGCCATATTA-3´  که

ژن میتوکندریایی  از بازجفت  840ای در حدود  قطعه

COI را تكثیر می ( کنندFrohlich et al., 1999 ) هر

 PCR. گرفتانجام میكرومولار  5/0کدام به غلظت 

 C 35ای شامل دمای  چرخه یک ۀیک برنام عبارت از

ای شامل  چرخه 14رنامه یک ب یک دقیقه وبه مدت 

به مدت  C40ثانیه، دمای  10به مدت  C 35دمای 

دقیقه بود. پس از  3به مدت  C12 ثانیه و دمای  54

 Cدقیقه در  30به مدت  PCRمخلوط  ه،آخرین چرخ

نگهداری شد. قطعات تكثیرشده با الكتروفورز در  12

 ند.شدتجزیه و تحلیل  درصد 3 آگارز

 

 ( و تعیین ترادف نوکلئوتیدیCloningسازی ) همسانه

 Ins T/A cloneاز PCRسازی محصول  برای همسانه

PCR product cloning kit (Fermentas) شد.  استفاده

تكثیرشده بر اساس دستورالعمل شرکت سازنده  ای ان دی

قرار داده شد.  PTZ57R/Tدر داخل ناقل پلاسمیدی 

نوکلئوتیدی آمده برای تعیین ترادف  دست های به همسانه

 Macrogenشرکت  به M13استفاده از آغازگرهای  با

 .فرستاده شدندکشور کره جنوبی 

 

آمده با ترادف  دست های نوکلئوتیدی به ترادف ۀمقایس

ی سفیدبالک پنبه در بانک ها تیپر بیودیگمشابه  ۀناحی

 و ترسیم دندروگرام ژن

از استفاده با ابتدا آمده  دست بهنوکلئوتیدی های  ترادف

های موجود در پایگاه اطلاعاتی  با ترادف Blast ۀبرنام

NCBI (http://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank) 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank
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سازی  ردیف ند. پس از تأیید صحت آنها، هممقایسه شد

های ایرانی با استفاده از  نمونهترادف نوکلئوتیدی 

 MEGA5 (Tamura et al., 2011; Hasegawaای افزاره  نرم

et al., 1985)  وMegalign نرم( افزار DNASTAR ) انجام

ها با یكدیگر و با ترادف  . همچنین این ترادفگرفت

مقایسه  GenBankهای موجود در   نمونهنوکلئوتیدی 

افزار  درصد شباهت آنها با استفاده از نرم .ندشد

Megalign به  ت فیلوژنتیكی مربوطتعیین گردید و درخ

و با استفاده از  maximum likelihoodبا روش  آنها

ترسیم و تجزیه و تحلیل شد. رس  MEGA5 افزار نرم

(، میزبان و محل جغرافیایی Accession numberشمار )

تحت مطالعه در این تحقیق  B. tabaciهای ایرانی  نمونه

نشان  3 از بانک ژن در جدول مورد استفادههای  و ترادف

 داده شده است.
 

 کار رفتند. در این مطالعه به های ایرانی این حشره موجود در بانک ژن که در مقایسه با نمونه B. tabaciهای  . مشخصات نمونه3جدول 

Reference Acc. No. Country 
B .tabaci sample 

*(host) 
Reference Acc. No. Country 

B.tabaci 

sample *(host) 
De la Rua et al., 

2006 

AY827615 Sudan voucher IMIDA-

Su1.4 (cotton) 

Present study JN542543 Iran ( Fasa) FSA13 (cotton) 

Tahiri et al., 2006 AM180064 France Guadeloupe (NR) Present study JN559742 Iran ( Fasa) FSA12 (cotton) 

Tahiri et al., 2006 AM176570 Morocco Nador (Solanum 

melongena) 

Present study JN559743 Iran (Fasa) FSA2 (cotton) 

Gueguen et al., 2010 EU760750 Netherla

nd 
Antilles1 (NR) Present study JN559744 Iran (Fasa) FSA3 (cotton) 

Gueguen et al., 2010 FJ766420 Burkina 

Faso 

D3 (NR) Present study JN559745 Iran  (Fasa) FSA6 (cotton) 

Gueguen et al., 2010 FJ766418 Burkina 

Faso 
B5 (NR) Present study JN559746 Iran (Fasa) FSA8 (cotton) 

Gueguen et al., 2010 FJ766434 Burkina 

Faso 
B18 (NR)  Present study JN559747 Iran (Fasa) FSA9 (cotton) 

Gueguen et al., 2010 EU760740 France NP3 (NR) Present study JN559748 Iran (Fasa) FSA1 (pepper) 

Gueguen et al., 2010 EU760743 France R1 (NR) Present study JN559749 Iran (Kaftarak) KAF10 

(pepper) 

Gueguen et al., 2010 EU760747 Moroco Ca2 (NR) Present study JN559750 Iran (Kaftarak) KAF4 (pepper) 

Gueguen et al., 2010 EU760736 Tunisia K1 (NR) Present study JN559751 Iran (Kaftarak) KAF5 (pepper) 

Gueguen et al., 2010 EU760719 Israel 1 (NR) Present study JN559752 Iran (Kaftarak) KAF (pepper) 

Boykin et al., 2007 EF080824 USA Florida (NR) Present study JN559753 Iran 

(Mobarakabad) 
MOB (cotton) 

McKenzie et al., 

2012 

HQ877602 USA CLM582-NW 

(tomato) 

Rajaei Shoorcheh 

et al., 2008 

EU547770 Iran 

(Khorasan) 
10 (NR) 

McKenzie et al., 

2009 

FJ188639 USA CLM278-B (tomato) Rajaei Shoorcheh 

et al., 2008 

EU547768 Iran 

(Hormozgan) 
1 (NR) 

McKenzie et al., 

2012 

HQ198702 USA CLM43-B (Verbena 

sp.) 

Rajaei Shoorcheh 

et al., 2008 

EU547769 Iran (Kerman) 5 (NR) 

McKenzie et al., 

2012 
HQ198662 USA CLM60-B (tomato) Rajaei Shoorcheh 

et al., 2008 

EU547771 Iran (Yazd) 15 (NR) 

McKenzie et al., 

2009 

FJ188507 USA CLM89-Q3 (mint) Rajaei Shoorcheh 

et al., 2008 

EU547772 Iran (kerman) 20 (NR) 

Shatters et al., 2009 EU427727 USA pop-variant CLM85-

B (poinsettia) 

Dinsdale et al., 

2010 

GU086351 Iran MedAmAf_1Ir

an_new2 (NR) 

    Dinsdale et al., 

2010 

GU086353 Iran MedAmAf_1Ir

an_new5 (NR) 

Muniz et al., 2011 FN821805 Cuba 249 (tomato) Dinsdale et al., 

2010 

GU086350 Iran MedAmAf_1Ir

an_new1 (NR) 

- AY686094 Pakistan Multan (Gossypium 

hirsutum) 

Dinsdale et al., 

2010 

GU086352 Iran MedAmAf_1Ir

an_new3 (NR) 

- HQ268812 India India (cabbage) Dinsdale et al., 

2010 

GU086341 Italy H2-MedAmAf-

Sicily-Marina-

di-Ragusa(NR) 

- EU192070 China 40 (eggplant) Brown & Idris, 

2005 

AF342776 Turkey Turkey 

(cotton) 

- EF566761 China CH-GD01 (cushaw) Brown & Idris, 

2005 

AF342778 Pakistan Pakistan 

(cotton) 

- HM802265 China Zhengzhou-1 (NR) Banks et al., 2001 AF321927 India biotype B (NR) 

Dinsdale et al ., 2010 GU086363 USA **Bemisia atriplex 

(NR) 

Sseruwagi et al., 

2006 

AY903568 Uganda clone 

UgOkNm35 

(okra) 

Maruthi et al., 2004 AF418672 India **Trialeurodes 

vaporariorum 

(Phyllanthus 

emblica) 

Delatte et al., 2005 AJ550175 India 12-3b 

(Gossypium 

sp.) 

*
NR=Not Recorded ()میزبان گزارش نشده است 

 در آنالیزهای فیلوژنتیكی استفاده شد. outgroupبه عنوان  Trialeurodes vaporariorumو  Bemisia atriplexهای  از گونه **
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 و بحث ایجنت
-RAPDبا استفاده از  B. tabaciی ها تیپتشخیص بیو

PCR. 

 De Barro & Driver, 1997; Qiu et) قبلی های گزارش

al., 2009; Zhang et al., 2007) دهد محصولات  نشان می
 B. tabaciهای مختلف  بیوتیپاز  RAPD-PCRآزمون 

ایجاد  زبعد از الكتروفور آگارزهای متنوعی را در ژل  نقش
تولید سه باند  Bبیوتیپ  ها اساس این گزارش کنند. بر می
که  درحالی ؛دکن جفت باز می 300و  240بین ای  ان دی

 Cvجفت باز در بیوتیپ  100و  240بین  ای ان دی باندهای
دو باند  Qو  Cvدر دو بیوتیپ  ،علاوه وجود ندارد. به
جفت باز تشكیل  3000و  100های حدود  مشخص با اندازه

ای  ان دیفقط تولید یک باند  Bکه بیوتیپ  درحالی ،شود می
های  نقشد. با توجه به کن جفت باز می 3000 ةدر محدود
به  ،نمایش داده شده است 2و  3که در شكل ایجادشده 

 و 1)الف( راهک  3های مربوط به شكل  رسد نمونه نظر می
های  )الف( راهک 2و در شكل  1در قسمت )ب( راهک  و 5
 Bمربوط به بیوتیپ  5و در قسمت )ب( راهک  3-4و  1، 2

جفت باز در  300و  100چون سه باند بین  ؛باشند

طور واضح دیده  ها به نمونه های تكثیری این ای ان دی
ها یک باند قوی و دو باند  علاوه این نمونه شود. به می

شكل  ۀنمون نقشند. دارهزار جفت باز  ةتر در محدود ضعیف
 است Cvبیوتیپ  نقشبیشتر شبیه به  3( راهک ب) 3

دیده نشد(.  ای ان دی جفت باز هیچ باند 400تا  240)بین 
های سفیدبالک مناطق  های ایجادشده توسط نمونه نقش

در  2و  3های  راهک 3آباد روی میزبان پنبه )شكل  مبارک
در قسمت ب( به هیچ یک از  2قسمت الف و راهک 

شباهت  Cvو  B ،Qهای  شده برای بیوتیپ های تعریف نقش

روی  B. tabaciهای  نوع بیوتیپ بندی جمع نداشتند.
ج های مختلف مناطق تحت بررسی بر اساس نتای میزبان
نشان داده شده است.  2در جدول  RAPD-PCRآزمون 

 شایان ذکر است که در گونۀ سفیدبالک گلخانه
(T. vaporariorumنسبت به بیوتیپ ) های سفیدبالک 

B. tabaci  ب راهک -2مشاهده شد )شكلنقش متفاوتی
دهد که آزمون  ها نشان می (. نتایج این آزمایش2و  3

RAPD-PCR ای ایجاد  ان از دی های متنوعی نقش
ها از یكدیگر  تواند وسیلۀ تشخیص گونه کند که می می

با سفیدبالک گلخانه( و حتی  B. tabaci)نقش متفاوت 
طوری که در این  های یک گونه گردد؛ به تمایز بیوتیپ

 ,De Barro & Driver) قبلیمطالعه و مطالعات مشابه 

1997; Qiu et al., 2009; Zhang et al., 2007) 
منجر به  B. tabaciه از گونۀ ای متنوع ایجادشده نقش

. ولی از آنجا گردید Bهایی غیر از بیوتیپ  معرفی بیوتیپ
در دمای  قالب ۀدر این روش اتصال آغازگر به رشت که

گیرد  ( صورت میسلسیوس ۀدرج 14) نسبتاً پایینی
(Black IV & DuTeau, 1997)  در این مطالعه دمای(

انتخاب شد(، و کلاً در این درجۀ سلسیوس  50اتصال 
 ،شوند طور تصادفی تكثیر می ای به ان قطعات دیروش 

تری  های دقیق تشخیص قطعی نوع بیوتیپ نیاز به روش
 های موجود محدودیت ا توجه بهبدارد. لذا در این مطالعه 

های پنبه و  نمونه ، تعدادی ازپیتشخیص بیوتدر زمینۀ 
نمونۀ  نسبت بهبیشتری  ولویتکه ا B. tabaciفلفل 

 ژن تكثیر و تعیین ترادف ،اند ای داشته پسند درختچه شاه
mtCOI  ًتعیین بیوتیپ میزبانیشدند. مسلما B. tabaci 

و شایسته است در ای برخوردار است  از اهمیت ویژه
 مطالعات بعدی بررسی گردد.

 

 
در بالای  آوری هر نمونه میزبان و محل جمع .B. tabaciهای سفیدبالک  نمونهاز  RAPD-PCRحاصل از  . نقش الكتروفورزی3شكل 

 M=100 bp molecular weight markerاز آب استفاده شد.  PCRدر  کنترل منفی چاهک مربوط به آن نشان داده شده است. برای

 الف ب
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آوری هر نمونه در بالای  میزبان و محل جمع .B. tabaciهای سفیدبالک  نمونه RAPD-PCRحاصل از  الكتروفورزی : نقشا. 2شكل 

 M=100 bp molecular markerاز آب استفاده شد.  PCRدر  کنترل منفی چاهک مربوط به آن نشان داده شده است. برای

 
های  از میزبان B. tabaciشده  . نوع بیوتیپ شناسائی2جدول 

تان فارس با استفاده از روش مختلف مناطق تحت بررسی اس
RAPD-PCR 

Host-region Biotype 
Cotton-Fasa B 

Cotton-Maharloo B 
Cotton-Khir B 

Lantana-Shiraz B 
Pepper-Kaftarak B 
Pepper-Kaftarak Cv 

Cotton-Khir unknown 

 

اساس تعیین ترادف  بر B. tabaciی ها تیپشناسایی بیو

 mtCOIنوکلئوتیدی ژن 

از جفت B. tabaci در سفیدبالک  mtCOIای تكثیر بر

استفاده  PCRدر آزمون  L2-N-3014/C1-J-2195 آغازگر

 840 ای به اندازة حدود شد. با استفاده از این آغازگرها قطعه

شده از  آوری های سفیدبالک جمع جفت باز در نمونه

های پنبه و فلفل از مناطق مختلف استان فارس  میزبان

از دو  PCRنقش الكتروفورزی محصول  1كل تكثیر شد. ش

شده از روی پنبه در فسا را  آوری سفیدبالک جمع نمونۀ

های مختلف پس  دهد. قطعات تكثیرشده از نمونه نشان می

سازی تعیین ترادف شدند. اندازة دقیق قطعۀ  از همسانه

تا  820شده پس از حذف ترادف آغازگرها  ترادف تعیین

ۀ ترادف نوکلئوتیدی این قطعه از جفت باز شد. مقایس 823

های ایرانی تحت مطالعه در این تحقیق با یكدیگر و با  نمونه

های موجود در   ترادف نوکلئوتیدی در قطعۀ مشابه از نمونه

نشان داد که همۀ  Blastافزار  ژن با استفاده از نرم بانک

قرار  Bدر گروه بیوتیپ  B. tabaci های ایرانی نمونه

تر بودن طول ترادف دیگر  توجه به کوتاه گیرند. با می

حذف های ایرانی موجود در بانک ژن، پس از  نمونه

و های تحت مطالعه در این تحقیق  نمونههای اضافی  توالی

، طول های موجود در بانک ژن با توالی آنها طول کردن هم

قطعات تحت مطالعه در این تحقیق مانند برخی از 

نوکلئوتید  341بانک ژن به  های ایرانی موجود در نمونه

های  رسانده شد. میزان یكسانی ترادف این قطعه از نمونه

 Bسفیدبالک استان فارس با ترادف قطعۀ مشابه بیوتیپ 

 ژن در سطح نوکلئوتیدی به میزان موجود در بانک

که میزان یكسانی  حالی درصد تعیین شد، در 2/35-300

در سطح  B. tabaciهای دیگر  آنها با قطعۀ مشابه بیوتیپ

درصد متغیر بود. نمونۀ  2/31تا  3/85نوکلئوتیدی از 

و   Eu547768آباد از روی پنبه و دو نمونۀ مبارک

Eu547769 فرنگی در استان هرمزگان  ترتیب از گوجه که به

 .Rajaei Shoorcheh et alو خیار در استان کرمان توسط 

شتند اند، ترادف کاملاً یكسانی دا گزارش شده (2008)

 )جدول درصد تشابه نشان داده نشده است(.

 

 
، mtCOIناحیۀ  PCR. نقش الكتروفورزی محصول 1شكل 

از  C1-J-2195 / L2-N-3014تكثیرشده با جفت آغازگر 

از  PCRدر  کنترل منفی های سفیدبالک پنبه فسا. برای نمونه

 .M= 100 bp molecular markerآب استفاده شد. 

 ب الف
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 B. tabaci ی ایرانیها تیپبیو موقعیت تاکسونومیکی

 ۀوسیل نوکلئوتیدی به 341 ۀبا آنالیزهای فیلوژنتیكی قطع

دندروگرامی حاوی سه گروه اصلی  MEGA5 ۀبرنام

دست  به Non-B biotypeو B ،Qی ها تیپمطابق با بیو

های   نمونهنشان داده شده است.  5آمد که در شكل 

مطالعه در این تحقیق همراه با دیگر  تحتسفیدبالک 

 گرفتند.  قرار    B   بیوتیپ  گروه در  ایرانی   های نمونه

 

های  نمونهایران در دو زیرگروه مجزا از  Bی ها تیپبیو

بدین ترتیب که  ؛قرار گرفتند ی دیگرکشورها Bبیوتیپ 

شده  گزارش های های سفیدبالک فارس همراه با نمونه  نمونه

از یزد،  Rajaei Shoorcheh et al. (2008) از سوی

خراسان، کرمان و هرمزگان در زیرگروهی مجزا از 

 .Dinsdale et al از سویشده  های ایرانی گزارش نمونه

 (.5قرار گرفتند )شكل  (2010)

 
های  با یكدیگر و با نمونه B. tabaciهای ایرانی   نمونه mtCOI نوکلئوتیدی  341قطعۀ  . دندروگرام حاصل از تطابق ترادف نوکلئوتیدی5شكل 

. اعداد کنار MEGA5افزار  و با استفاده از نرم Hasegawa-Kishino-Yanoمدل  maximum likelihood( با روش 3موجود در بانک ژن )جدول 

 نشان داده شده است. 3در جدول  B. tabaciی ها دهد. مشخصات نمونه تكرار را نشان می 300در میان   Bootstrapها درصد ارزش شاخه
 

 

Q biotype 

 

B biotype 

Non-B biotypes 

Iranian B biotype 

Out group 
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های  نمونه نوکلئوتیدی 823 ۀقطعوقتی ترادف 

استان فارس با ترادف همین قطعه  B. tabaciسفیدبالک 

موجود در بانک ژن با استفاده از برنامۀ  Bهای بیوتیپ  نمونه

Clustal W افزار  نرمMEGA5 سازی و درخت  ردیف هم

مدل  maximum likelihoodاده از روش فیلوژنتیک با استف

Hasegawa-Kishino-Yano مشخص  (،4لترسیم شد )شك

های فارس در گروهی مجزا نسبت به   گردید که نمونه

گیرند  موجود در بانک ژن قرار می Bهای بیوتیپ  نمونه

تر بودن طول ترادف  )شایان ذکر است که به علت کوتاه

های ایرانی موجود در  دیگر نمونه mtCOIنوکلئوتیدی  341

های  کار نرفتند(. نمونه ها در این آنالیز به بانک ژن این نمونه

فارس در این آنالیز دو زیرگروه تشكیل دادند. بررسی 

های این دو  های مورفولوژیک و بیولوژیک نمونه تفاوت

 زیرگروه در حال انجام است.

 

 
مطالعه در  تحت B. tabaci استان فارسهای  نمونه mtCOIنوکلئوتیدی  823 ۀقطع دندروگرام حاصل از تطابق ترادف نوکلئوتیدی .4شكل 

و با  Hasegawa-Kishino-Yanoمدل  maximum likelihoodبا روش  (3)جدول  موجود در بانک ژن Bهای بیوتیپ  نمونهاین تحقیق با 

 B. tabaciهای  دهد. مشخصات نمونه تكرار را نشان می 300میان  در  Bootstrapها درصد ارزش اعداد کنار شاخه MEGA5.افزار  استفاده از نرم
 نشان داده شده است. 3در جدول 

 

 گیری کلی نتیجه

ترین  یكی از مهم (Bemisia tabaciسفیدبالک پنبه )

صورت  آفات محصولات زراعی و باغبانی است که به

طور  یا به ،تغذیه و ترشح عسلک ۀمستقیم در نتیج

زند.  می تقال ویروس به گیاهان خسارتمستقیم با انرغی

( با بیش از complex speciesپیچیده )ای  این آفت گونه

در این تحقیق شده در جهان است.  بیوتیپ شناخته 20

 mtCOI یو ترادف نوکلئوتید RAPD-PCRاز دو روش 

  در استان B. tabaci ی سفیدبالکها تیپبرای تعیین بیو

دهای تكثیرشده در فارس استفاده شد. بر اساس بان

RAPD-PCR  متفاوت ایجاد شد که بر اساس  نقشسه

 & De Barro) موجوداطلاعات منتشرشده در منابع 

Driver 1997; Qiu et al., 2009; Samih & Jalali-. 

Javaran, 2005; Zhang et al., 2007 )های  نمونه بیشتر
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B. tabaci بیوتیپ  نقشبا  مطالعه تحتB  مطابقت

های  نقشهای شبیه به  نقش Bوه بر بیوتیپ . علاداشت

دیگری نیز مشاهده  نقشنیز مشاهده شد و  Cvبیوتیپ 

، Bی ها تیپشده برای بیو های تعریف نقشد که با گردی

Q  وCv اساس تعیین  که بر حالی در .شباهت نداشت

 B. tabaci انتخابی های نمونه mtCOIترادف نوکلئوتیدی 
تشخیص داده  Bیوتیپ بررسی در این مطالعه ب تحت

 همۀنیز  Shahbazi et al. (2010) شدند. طبق گزارش

ارسالی به استرالیا بر مبنای  B. tabaciهای ایرانی  نمونه

 Bریبوزومی، بیوتیپ  ای ان دیاز  ITS1 ۀناحی نقش

ها مربوط به مزارع  تشخیص داده شدند. بیشتر این نمونه

میناب، پنبه در مناطق داراب، جیرفت، بلوچستان، 

را  mtCOIکاشمر و بوشهر بودند. نتایج این تحقیق روش 

 د.کنن ترین روش تعیین بیوتیپ تأیید می به عنوان دقیق

 B. tabaciهای ژنتیكی  گروه زمینۀ هایی در هنوز بحث

این است که  ی که مطرح است،سؤالاتاز وجود دارد. یكی 

 ،( استcomplex species) مرکب ۀک گونی B. tabaciآیا 

. اصولاً است( a species complexها ) یا ترکیبی از گونه

خصوصیات بیولوژیک  ةدهند بیوتیپ بیشتر نشان ۀکلم

ی ها تیپسال اخیر معرفی بیو 10که در  درحالی ،است

B. tabaci  بیشتر بر اساس اختلافات ژنتیكی استوار بوده

اگرچه بخشی از اطلاعات ژنتیكی وابسته به  .است

خصوص در نوع میزبان حشره  وژیكی بهاختلافات بیول

 ةکنند د منعكستوان میاختلافات ژنتیكی ن ۀاما هم ،است

اخیراً در  ،اختلافات بیولوژیک باشد. به همین دلیل

 B. tabaciهای متنوع  بیوتیپ برای جمعیت ۀاطلاق کلم

 ۀطوری که در جدیدترین مقال وجود آمده است به شک به

( ادعا De Barro et al., 2011) بارهمنتشرشده در این 

بیوتیپ در این زمینه اشتباه و  ۀشده که استفاده از کلم

نیز نشان داده شده  کننده است و مدارک کافی ارائه گمراه

ی مختلف تشكیل نشده ها تیپکه این آفت، از بیواست 

شده  گروه مشخص و تعریف 33بلكه ترکیبی از  ،است

از نظر  یرناپذ تشخیص ۀگون 25است که ترکیبی از 

 (.De Barro et al., 2011) ندبردار دررا  یكیمورفولوژ

و  ،De Barro et al. (2011) های هبا توجه به نظری

ه در این کاررفت بههای  گروه ژنتیكی نمونه واژةپیشنهاد 

 زیرگروه سفیدبالک 25گروه اصلی و  33تحقیق از بین 
B. tabaci  به همراه بیوتیپB2  از نقاط مختلف 

 ن در بالاگروه آفریقا/ خاورمیانه/ آسیای صغیرجها

(Africa/Middle East/Asia Minor و زیرگروه )Middle 

East-Asia Minor 1 ( قرار گرفتندDe Barro et al., 

ها  های جالب مطالعه بازده بیوتیپ یكی از موضوع (.2011

های  ها در انتقال و اپیدمیولوژی بیماری و زیرگروه

 د.ویروسی خواهد بو
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