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 چكيده

بندي معمول و سنتي باعث شده كه هنوز تعداد زيادي از بندپايان و مخصوصا حشرات شناسايي نشوند اما از  هاي طبقه محدوديت
بندي جانداراني همچون حشرات با تاكيد بر بررسي تنوع زيستي، توصيف، نامگذاري و طبقه)  سال پيش 250(زمان لينه تا كنون 
 DNA گذاريخط شناسه هاي اخيردر سال .شناختي و رفتاري موجودات زنده انجام گرفته استي ريختها صفات و ويژگي

)DNA barcoding(،  كه بر اساس تنوع توالي كوتاهي ازDNA ها ارائه كرده  است روش جديد جايگزيني را براي شناسايي گونه
فاده براي طيف وسيعي از جانوران پرسلولي از جمله حشرات آورانه، سريع، دقيق، قابل اعتماد و قابل است اين روش نو. است
هاي مولكولي و سنتي را  روش خط شناسه گذاري شاخه مهمي از علوم تنوع زيستي است كه خلاء موجود بين روش. است

هاي مهم و  هاي بسيار ناشناخته و گونه اين روش چارچوب مناسبي را براي شناسايي گونه. ها پر كرده است جهت شناسايي گونه
شامل تخم، لارو، (هاي مختلف حشرات را بر اساس مراحل نابالغ  به علاوه زمينه شناسايي گونه. هاي پنهان فراهم كرده است گونه
با تمام اين نكات مثبت كه در استفاده از روش باركدينگ . هاي سنتي قابل شناسايي نيستند فراهم كرده است را كه به روش) پوره

زائي، هيبريداسيون و آلوده بودن بيش از حد  مسائلي مانند گونه. هاست باز اين روش دچار برخي محدوديتوجود دارد اما 
كند  باعث  ايجاد  رو  مي به كه نتايج اين روش را با  مشكل  رو Wolbachiaهاي همزيست همچون باكتري  شرات به گونهح

ميليون حشره شناسايي  1به روش مذكور با توجه به اينكه بيش از تر ميزان اعتماد  از همه مهم. محدوديت اين روش مي شود
اين حجم بالا از تنوع گونه حشرات باعث . ها گونه ديگر از آنها شناسايي نشده است زير سوال رفته است شده و هنوز ميليون
با توجه به . حشرات باشد هاي به دست آمده از روش باركدينگ نتواند پاسخگوي تنوع زيستي بسيار بالاي شده كه حجم داده

هاي  هاي مولكولي مانند باركدينگ و روش ها بايد از تلفيقي از روش رسد كه جهت شناسايي گونه مطالب بيان شده به نظر مي
 . معمول سنتي  جهت شناسايي جانوران زنده مخصوصا حشرات استفاده شود

  ، حشراتDNA گذاري شناسه  سيستماتيك سنتي و مولكولي، خط: واژه هاي كليدي

 مقدمه

 1اصطلاح تنوع زيستي براي اولين بار توسط والتر روزن
در واقع تنوع زيستي به ). Wilson, 1988(مطرح شد 

صورت تنوع در سطح ژن، گونه و سطوح اكوسيستمي 
. )and Thaker, 2017) Shethشود  زيست كرُه تعريف مي

هاي متنوعي از علوم طبيعي شامل تنوع زيستي قلمرو
شناسي مولكولي، جغرافياي طبيعي، بندي، زيست قهطب

 ,.Khuroo et al(گيرد  اكولوژي، تكامل، ژنتيك را در بر مي

در اين ميان علم تاكسونومي كه روي كشف، ). 2007
اي  بندي موجودات زنده تمركز دارد شاخه توصيف و طبقه

اساسي از علوم طبيعي است كه براي آشكار سازي تنوع 
در ميان جاندارن، حشرات . رود ن به كار ميزيستي جاندارا

                                                            
1
 Walter Rosen 

% 80با بيشتر از يك ميليون گونه توصيف شده و بيش از 
ترين گروه جانداران روي كره هاي ناشناخته متنوع گونه

با اين حجم از تنوع  .(Stork, 2018)روند زمين به شمار مي
ها در حشرات از طريق  زيستي مشخصاً تعيين حدود گونه

شناختي بسيار پيچيده بوده، معمولا دانش مشخصات ريخت
از طرفي هنوز شناسايي، . تخصصي بسيار بالايي نياز دارد

هاي جديد بسياري باقي مانده و توصيف و نامگذاري گونه
هاي توصيف نشده به مراتب بيشتر از تعداد تعداد گونه

بنابراين اتخاذ ). Grissell, 1999(موارد شناخته شده است 
نوين براي از ميان برداشتن اين اشكالات رويكردهاي 

يكي ). Giangrande 2003(تاكسونوميكي مورد نياز است 
از رويكردهاي موجود براي غلبه بر مشكلات مرتبط با 

هاي سنتي بهره بردن از تغييرات ژنتيكي پديد آمده روش
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هايي همچون رانش هاي مختلف در نتيجه فرآيند  بين گروه
به ). Floyd et al., 2009(بيعي است ژنتيكي يا انتخاب ط

هر حال، آناليز اسيدهاي نوكلئيك قابل اعتمادترين 
كنند، زيرا ها فراهم ميچارچوب را براي تعيين گونه

به طور مستقيم تحت تأثير عوامل  DNAهاي  ويژگي
در سالهاي . (Cannon et al., 2000)گيرند محيطي قرار نمي

بسياري از  DNAگذاري اخير با ظهور رويكرد خط شناسه
در واقع . مشكلات مرتبط با تاكسونومي مرتفع شده است

تنوع  بهره گيري ازاز طريق  DNAگذاري خط شناسه
نوكلئوتيدي يك قطعه كوچك و استاندارد از ژنوم، تفكيك 

 ,.Bergmann et al(سازد ها را ممكن مي و تمايز گونه

از  در اغلب جانداران همچون حشرات بخشي). 2009
زير واحد يك ژن ميتوكندريايي سيتوكروم سي  5´انتهاي 
گذار استاندارد به عنوان يك خط شناسه)  (1COIاكسيداز

 ,.Kress et al)شود ها استفاده ميبراي شناسايي گونه

ژني به عنوان يك   در مورد حشرات، اين ناحيه. (2005
ها پيشنهاد شده  روش جايگزين سريع براي شناسايي گونه

 هاي اخير جنبشيدر سال. (Hebert et al., 2003b)ست ا

به منظور  2زندگي ي خط شناسه جنبش نام با المللي بين
 عنوان به ژنوم از هاييبخش در  DNAتوالي  از گيريبهره

 ي كره ي زنده هاي گونه شناخت براي يك نشانگر مولكولي
است  گرفته شكلتاكسونومي ابزارهاي  كنار در زمين

(Ballard and Whitlock, 2004; Moore, 1995) علاوه بر ،
با توجه به پيشرفت سريع علوم زيستي، كمبود اين، 

هاي تاكسونوميك سنتي همچون  امكانات مرتبط با روش
هاي توصيف نشده، كمبود متخصصين، تعداد زياد گونه

هاي سنتي، نياز وقت گير بودن و پايين بودن راندمان روش
گذاري هاي مولكولي همچون خط شناسهها و ابزاربه داده
DNA در اين مقاله مروري . رسدلازم و ضروري به نظر مي

گذاري نيز سعي بر آن شده است كه كارايي خط شناسه
DNA بندي نوين مورد بحث و واكاوي قرار بگيرد در طبقه.  

، كاربرد قطعات DNAرمزگذاري : DNA 3 رمزگذاري
ن ماركرهاي زيستي براي ژنومي استاندارد كوتاه به عنوا

ها از نظر درست همانطور كه گونه. هاستتعيين گونه
مورفولوژي، محيط زيست و رفتار متفاوت هستند، در 

كنند، از اينرو، يك  شان هم با هم فرق مي DNAهاي توالي
                                                            
1 Cytochrome oxidase subunit I 
2 Barcode of  life 
3 Encoded dna 

-ژن خاص يا يك قطعه ژن ويژه حداقل از نظر تئوري مي

امروزه . شودتواند براي شناسائي يك گونه به كار برده 
به  COIاكثر جانداران ناحيه  DNAگذاري براي خط شناسه

عنوان يك ناحيه معين و استاندارد براي شناسايي و تفكيك 
 ;Hebert et al., 2003a(گيرد ها مورد استفاده قرار ميگونه

Hebert et al., 2004b .(اي از اين ژن كه براي تعيين ناحيه
اي كوتاه است  د، به اندازهشوخط شناسه در نظر گرفته مي

توان با  كه توالي جفت بازهاي اسيدهاي نوكلئيك آن را مي
يك بار خواندن با دستگاه خط شناسه خوان رمزگشايي 

هاي مختلف به  اين منطقه بسيار كوچك در گونه. كرد
توان گونه را بر اساس آن  اي متنوع است كه مي اندازه

جفت باز  648فقط  COIطول خط شناسه . تشخيص داد
 DNAپژوهشگران براي آن كه اين برچسب كوچك . است

ها مطمئن  را بيازمايند، و به قابليت آن براي تفكيك گونه
هاي مختلف را  متعلق به گروه COIهاي شوند خط شناسه

به  COIآزمودند و به اين نتيجه رسيدند كه خط شناسه 
 هاي درصد از گونه 98تنهايي ظرفيت دارد تا در حدود 

جانوري را در شكل هاي مختلف جداسازي و شناسايي 
-انتخاب ناحيه ژنومي ويژه Meusnier et al., 2008) (كند 

ها به كار  اي كه به عنوان يك رمزينه براي شناسايي گونه
اين ناحيه بايد بين . برود بسيار پراهميت است

هاي مورد مقايسه هومولوگ بوده و بايد به ميزاني  ارگانيسم
هاي خيلي نزديك  مل برخوردار باشد كه بين گونهاز تكا

همچنين نواحي مورد . تنوع مناسب و بارزي را نشان دهد
شده باشد تا به حفاظت هايكافي داراي توالي  نظر به اندازه

اجازه دهد كه ناحيه ژن هدف را  PCRيك مجموعه پرايمر 
تكثير كنند، علاوه بر اين اطلاعات حاصله از توالي مذكور 

ها بتوانند مورد رديفي قوي را ايجاد كنند تا تواليايد همب
اي در سلسله جانوران، توجه به ناحيه .مقايسه قرار بگيرند

توالي   '5جفت باز معطوف شده كه نزديك انتهاي  650با 
ميتوكندريايي ) COI(اكسيداز  cسيتوكروم  Iژن زيرواحد 

 هدف كه قابل ذكر است .(Hebert et al., 2003a)است 

استفاده از روشي  ،DNAگذاري  خط شناسه راهبردي
 به يافتن هاست و دستگونه شناسايي براي فراگير يكسان و

 و آغازگرهاي يكسان براي DNA استخراج دستور كارهاي

 هاي گروه از بزرگي  گستره در نظر مورد توالي تكثير

 تحقيقات و مطالعات علمي محورهاي از يكي جانوري،
 از يكي به وسيله معمولاً خط شناسه توالي ايه داده. است
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 1فاصله  پايه بر بندي همسايه مانند بندي خوشه هاي روش
 انواع شامل تري پيچيده هاي روش. قابل تحليل و تفسيراست

 آزمودن دست در مصنوعي هوش و آماري هاي الگوريتم

سومين قدم  .كرد خواهند باز را خود جاي كم كم و هستند
ها  اي از اين قطعه خط شناسه، ايجاد كتابخانهپس از تعيين 

هاي موجود در آن  به عنوان مرجع است كه هويت گونه
روش ايجاد كتابخانه بسيار ساده . قبلا تاييد شده باشند

از هر نمونه و تكثير  DNAاست چنانكه بعد از استخراج 
ها  ناحيه خط شناسه، اطلاعات به دست آمده در پايگاه داده

ثبت  2"هاي حياتي سيستم خط شناسه داده"با عنوان 
هر يك از . (Ratnasingham and Hebert, 2007)شود مي

هاي اين كتابخانه شامل نام گونه، توالي خط شناسه،  مدخل
آوري نمونه، پيوند به نمونه مستند، عكس و  محل جمع
كنسرسيوم خط شناسه زندگي . هاي زيستي است ديگر داده
تا با هماهنگ سازي و انسجام  تاسيس شده 2005در سال 

مطالعات مختلف در اين زمينه به گسترش اين بانك 
. (Ratnasingham and Hebert, 2007)اطلاعات كمك كند 

- در عمل، نبايد انتظار داشت كه استفاده از روش رمزينه

ها باشد،  به سادگي قادر به شناسايي گونه DNAگذاري 
هاي تكامل يدر معرض انواع پيچيدگ DNAهاي توالي

توانند تنوع چشمگيري در داخل مولكولي قرار داشته و مي
 با اين. Willmott, 2003) (Mallet and ها نشان دهند گونه

موفقيت آميز باشد با اطمينان  DNAگذاري حال اگر رمزينه
يابي صحيح ناحيه اين ظرفيت را دارد كه از طريق توالي

د استفاده قرار گرفته و ها مورباركد شده در شناسائي نمونه
هاي مورفولوژيكي هاي موجود در شناسائيگياز پيچيد

اجتناب شود و طرفداران آن را نهايتا هر چه بيشتر تشويق 
به استقرار سيستمي كاربردي بر پايه روش مذكور براي 

 Tautz et(شناسايي موجودات زنده از جمله حشرات كند 

al., 2003, Blaxter, 2004, Savolainen et al., 2005 ( . در
خط  به مربوط گردهمايي اولين در 2005سال  حالي كه در

 بود، در شده ثبت گونه 12700براي  توالي 32000شناسه، 

 گونه 77000براي  توالي 940000، حدودا 2010سال 

توالي براي  5086577، 2016در سال . تعريف شد
حشرات هاي بندپايان ثبت شد كه در اين ميان سهم  نمونه

در  COIژن ). 1جدول ( مورد بوده است 4572777
حشرات به دليل نداشتن اينترون، همترازي يا همرديفي 
                                                            
1
 Neighbor-joining method 

2
 Barcode of Life Data 

كند، در معرض نوتركيبي محدودي قرار اي ايجاد ميساده
هاي قوي براي آغازگرها يك دارد و با دارا بودن جايگاه

هايي  مرزبندي. ها استآل براي شناسائي گونههنشانگر ايد
شوند، شديداً ه توسط اين نشانگر مولكولي مشخص ميك

شناسي و خصوصيات همسوي نتايج مطالعات ريخت
هاست كه بر اساس آن به روش سنتي  رفتاري گونه

 ,Hebert et al., 2003a(اند  هاي مزبور شناسايي شده گونه

2003b( .يابي مزاياي مهم رويكرد مبتني بر اين توالي
ها را  توان گونه ها اين است كه ميمولكولي در تعيين گونه

هاي ميتوكندريايي ذخيره شده در پايگاه DNAبر اساس 
علاوه بر اين، . تطبيق و شناسايي كرد NCBIداده 
DNA هاي استخراج شده حاصل از هر مرحله زندگي يك

ارگانيسم مثل مرحلة تخم، لارو، يا بلوغ حشره يا از 
ها در  ناسائي گونههاي مرده، نتيجه يكساني را در شقسمت
حداقل (هاي مرسوم  حشرات در حاليكه، شناسائي. بردارد

- اغلب بر اساس ويژگي) براي حشرات با دگرديسي كامل

  .(Smith et al., 2005)هاي حشره بالغ است 
 مشكلات مربوط به: گذاري مزاياي استفاده از خط شناسه

هاي  سالطي  گذاري خط شناسهمربوط به و آناليز تحليل 
 بين رفته است از) به بعد  2003(پس از معرفي آن 

.(Hebert et al., 2003a) استفاده از روش مذكور مچنين ه
يي آن در نواحي اكار هاي مرتبط با آن كاهش يافته و هزينه

موجودات زنده به اثبات بندي  و رده مختلف جغرافيايي
  . رسيده است



 1396، زمستان2، شماره 1جلد                                                                        )                  ترويجي -علمي (مجله زيست شناسي ايران 

 (www.boldsystems.org )  2016 حشرات اقتباس از سايتگوناگون  هاي ونتاكس براي گذاري خط شناسه ثبت پيشرفت -1جدول

Species 
with 

Barcodes 
Species 

Specimens 
with 

Barcodes 

Specimens 
with 

Sequences 

Specimen 
Records 

ها راسته  

Orders 

 رده
Class 

نام گروه 
 موجودات زنده

The name of 
living entity 

group 

 گروه
Group 

44 44 1924 2059 2616 Archaeognatha 

Insecta Arthropoda Animal 

160 269 5505 5997 7548 Blattodea 
18882 27642 279026 317164 430730 Coleoptera 

27 99 1281 1396 2229 Dermaptera 
24069 28746 1877257 1941421 2130383 Diptera 

63 63 267 275 317 Embioptera 
1247 1454 19654 21705 26671 Ephemeroptera 
7383 10619 199085 221154 299380 Hemiptera 
26286 36264 590550 694566 928482 Hymenoptera 

675 921 4464 4907 6790 Isoptera 
83607 102135 1109142 1167739 1493705 Lepidoptera 

273 337 1839 1930 2443 Mantodea 
148 230 1302 1478 2198 Mecoptera 
79 88 1747 1807 2045 Megaloptera 
338 445 8026 8710 10770 Neuroptera 
3 4 4 5 6 Notoptera

2491 3069 17862 20606 25869 Odonata
1824 2200 22296 24639 31597 Orthoptera 
86 157 545 906 1065 Phasmatodea 
809 901 11835 12358 14263 Plecoptera 
234 322 31618 33180 37546 Psocodea 
20 28 159 196 240 Rhaphidioptera
61 146 895 958 1500 Siphonaptera
34 80 255 292 529 Strepsiptera 
328 382 18252 19373 22477 Thysanoptera 

4595 5804 49446 55616 67473 Trichoptera 
1 1 4 4 4 Zoraptera 

11 17 68 116 153 Zygentoma
مطالعات در صورت  امكان انجام بهتر در اين رويكرد

همكاري محققين ، استاندارد هاي دستورالعملاستفاده از 
ها  ها، تهيه و تحليل توالي مختلف به منظور شناسايي نمونه

 Hebert( شود هاي باركد شده فراهم مي ونهو نگهداري نم

et al., 2003b .( استاندارد قابل استفاده در  خط شناسهيك
طبقه  بالقوه تواند مشكلات ها همچنين مي شناسايي گونه

هاي مخفي يا  ناشي از وجود اسامي مترادف و گونهبندي 
به طور چشمگيري  مورد مطالعه هاي  در گروهرا زاد  هم

 ).Witt et al., 2006; Yassin et al., 2008( كاهش دهد

در مورد گذاري  طور مثال استفاده از روش خط شناسه به
بسيار  ها هاي جانوري به خصوص عقرب بسياري از گونه

در مورد  ها بسياري از تصميم گيريزيرا . موثر است
به واسطه اين حقيقت كه احتمالا بندي اين بندپايان  طبقه

در برگيرنده تعداد زيادي گونه  ها هبسياري از اسامي گون
  .گيرد صورت ميمخفي است، 

اين روش در مقياس وسيع رود  انتظار مي با توجه به اين كه
ها تا  هاي موجودات زنده از پروكاريوت تمام گروهبراي 

استفاده از  در نتيجه .كاربرد داشته باشد جانوران عالي
ها به سادگي  آن يابي هاي مناسبي كه امكان تكثير و توالي ژن

اي از  ممكن باشد و دقت كافي در شناسايي طيف گسترده
موجودات زنده را داشته باشد از اهميت بسزايي برخوردار 

در ادامه اين مقاله به بررسي  .(Hebert et al., 2003a)است 
هاي   در شناسايي گونه DNAكاربرد خط شناسه گذاري 

  .شود هاي مهم حشرات پرداخته مي برخي راسته
  هاي مختلف حشرات  كاربردهاي رمزگذاري در راسته

پولكداران  راسته بال:  Lepidopteraپولكداران  راسته بال
گروه متنوع و جذابي از حشرات هستند كه مورد توجه 

تقريباً . ويژه تاكسونوميكي و سيستماتيكي قرار گرفته اند
نشاندهنده حدود كه  Lepidopteraگونه از راسته  165000

است،  شده شناخته جانوري ميليون گونه 5/1از  درصد 10
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تا  150000بقيه  (Wilson, 2003).توصيف شدند 
در انتظار توصيف و  Lepidopteraگونه از  1250000

ها، وجود مشكلات كمبود تاكسونوميست. شناسائي هستند
هاي راسته مذكور به علت همگرايي جهت شناسايي گونه

اند و تعدادي از ها توصيف نشدهگونه ها اغلبفراوان گونه
از  Lepidopteraراسته . توان فقط تخمين زدآنها را مي

هاي آمريكاي از موش) 2003(و همكاران  Hebertزمانيكه 
-در تشخيص ميان نمونه COIشمالي براي اثبات توانايي 

هاي مختلف استفاده كردند، مدلي براي هايي از گونه
مطالعات . اند بوده DNAگذاري  مطالعات فعلي خط شناسه

دهد كه حشرات متعلق به راسته مذكور پتانسيل  نشان مي
شان از روش هاي مولكولي اين را دارند كه براي تشخيص

ها يافتن ارتباط بين رمزينه. استفاده شود DNAو باركدينگ 
- پولكداران، و همچنين گونه مراحل گوناگون زندگي بال

كه (هستند  شكلينر و ماده دو هايي را كه از لحاظ جنسي
  سازدمقدور مي) در اين راسته بسيار فراوان است

.(Janzen et al., 2005) ها براي هاي بزرگ و پروانهپرهشب
، )مانند تخريب زيستگاه(محيطي نشان دادن كيفيت زيست

ها، همچنين شاخص تغيير اقليم بندي تنوع زيستگاهتقسيم
اما به علت ناكافي بودن   (Scoble, 1992).به كار برده شدند

اطلاعات تاكسونومي در مورد آنها، نقششان به عنوان 
هاي زيست محيطي محدود و گروهي مهم در ارزيابي

 DNAخط شناسه گذاري مواردي ين چندر  .كمرنگ است
افق جديدي را از كارايي و قابليت مقايسه با  تواند مي

 DNAثبت باركدهاي  با. هاي اكولوژيكي ارائه دهدارزيابي
به جاي كاربرد صفات ريخت شناختي مي توان بين 

داران و  كلپو هاي مختلف بال هاي گونه ويژگي
خصوصيات مكاني و زماني كه حشره در آن قرار گرفته 

هاي پنهان موجود در  ارتباط بهتري ايجاد كرد و حتي گونه
به طور مثال . جمعيت هاي آنها را شناسايي و معرفي كرد

از روش خط شناسه  Astraptes fulgeratorمورد گونه  در
هاي  براي شناسايي گونه مورد نظر و گونه DNAگذاري 

پنهان در داخل جمعيت حشره مورد نظر استفاده شده 
نمونه از منطقه اي در  484گذاري است، به طوريكه رمزينه

 Astraptes fulgeratorكشور كاستريكا  نشان داد كه گروه 
خواهري بوده و حتي مطالعات  هايگونه از يا مجموعه

ريخت شناسي حشره بالغ و ريخت شناسي لاروهاي به 
دست آمده نيز نتايج حاصل از روش مولكولي مورد نظر را 

بر اساس ) 2004(و همكاران  Hebert. كندتأييد مي

و رابطة بين صفات  COIهاي ژن  هاي بين توالي شباهت
گياه  ميزبان مورد  و ريخت شناسي حشره مورد نظر

اش  وجود ده گونه را در داخل گونه مورد نظر  تغذيه
اطلاعات به دست ) Brower )2006 پيشنهاد كرد، همچنين

اي متفاوت آناليز و  حشره مذكور را به گونه DNA آمده از 
  مورد مطالعه قرار داد و نتيجه گرفت كه نمونه

 Astraptes fulgerator گيرد حتي  چندين گونه را در برمي
هاي برخي از پژوهشگران ديگر، با آناليز مجدد همان داده

 Nielsen).گونه جديد را تأييد كردند 10ژنتيكي، وجود 

and Matz, 2006)   خط شناسه هر چند استفاده از روش
ها و تحقيقات  ها پژوهشدر تعيين گونه DNAگذاري 

ي خود طلبد، ولي مثال فوق توانمندي و كارايبيشتري را مي
يكپارچه مورد  زماني كه به صورت يك پايگاه داده ايرا 

در مثال ديگري . كنداستفاده قرار مي گيرد، ثابت مي
Hajibabaei  حشره را از  4000بيش از ) 2006(و همكاران

شامل (پولكداران  گونه و متعلق به سه خانواده مهم بال 521
Hesperiidae ،Saturniidae  تواليرد را مو پولك دارانو -

توانند ها ميدرصد نمونه 9/97و دريافتند كه يابي قرار داده 
. تشخيص داده شوند COIبر اساس الگوهاي واگرايي 

چندان دور، به اولين  اي نه در آينده Lepidopteraراسته 
تحقق اين . راسته حشرات با باركد كامل تبديل خواهد شد

زيه و تحليل هاي زيادي در زمينه تجهدف نه تنها پيشرفت
خواهد كرد، بلكه  DNAشناسه گذاري  هاي خط داده

هاي حشرات چارچوب كامل جديدي را براي تعيين گونه
  .كندو تحقيق در تكامل مولكولي فراهم مي

-اي فوق راسته دوبالان راسته:  Dipteraراسته دوبالان 

گونه  150000با تقريباً  ،العاده متنوع ديگري از حشرات را
 ,Grimaldi and Engel)دهند ده، تشكيل ميشتوصيف

2005; Beutel and Pohl, 2006).  در بين حشرات، اعضاي
ها و هايي مهمي مانند پشهبا دارا بودن گروه Dipteraراسته 

هاي مگس تسه تسه كه به عنوان عوامل انتقال بيماري
كنند، متعدد چون مالاريا، بيماري خواب و فيلارياز عمل مي

. اندها داشتهتـأثير منفي روي سلامت انسان و دام بيشترين
بخودي  DNAحتي پيش از ايجاد تكنولوژي رمزگذاري 

خود ابزارهاي مولكولي تشخيصي مانند روش الكتروفورز 
 DNA (Beebe، هيبريداسيون (Green et al., 1992)آلوزيم 

et al., 1996)محـدود  قطعـات طـولي ، و چندشـكلي
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)RFLP(1 2002) .(Fanello et al. هاي براي شناسائي گونه
  .پشه به كار برده شده است

اي يابي هم كاربرد گستردههاي مبتني بر تواليامروزه شيوه
اند گرچه هاي راسته مورد نظر داشته در شناسايي گونه

هاي روي ژن COIها بيش از عمده اين روش توجه
 Kent et al., 2004; Marrelli)اي و ريبوزومي است  هسته

et al., 2005; Michel et al., 2005) . هرچند تعدادي از
 COIاند كه نشانگر باركد  مطالعات اخير نشان داده

گروه  تواند به شكل موثري در ارزيابياستاندارد هم مي
ها براي تشخيص در سطح گونه در كشور كانادا پشه

(Cywinska et al., 2006)  و هند(Kumar et al., 2007) 
و  Foleyدر مطالعاتي ديگر همچون مطالعه . به كار رود
مطالعاتي در زمينه فيلوژني مولكولي ) 2007(همكاران 

در استراليا براساس چهار   Anopheles annulipesگونه
 ,COI, COII(اي و ميتوكندريائي مكان ژني متفاوت هسته

ITS2, EF-1α (دهد كه  نتايج نشان مي. انجام گرفته است
) جفت باز 258(كوتاهتر  COIاستفاده از يك قطعه  عليرغم

 11) بازجفت 658(در مقايسه با ناحيه باركد استاندارد 
منحصر به فردي  COIهاي گونه خواهري توالي 17گونه از 

دارند و بر همين اساس محققين مزبور به اين نتيجه 
روش  DNAگذاري رسيدند كه ممكن است رمزينه

ها در داخل جنس گونهنويدبخشي براي تشخيص 
Annulipes يكي از كاربردهاي روش هاي مولكولي . باشد
هايي از راسته دوبالان در شناسائي گونه DNAمبتني بر 

هاي  انواع گونه. پزشكي قانوني اهميت دارنداست كه در 
هاي گوشت و مگس Calliphoridaeمتعلق به خانواده 

Sarcophagidae اجساد  مدت كوتاهي پس از مرگ داخل
كنند و چون هر گونه در حال فساد تخم گذاري مي

چارچوب زماني معيني براي نمو از مرحلة تخم تا حشره 
اي در مراحل رشدي متفاوت  كامل دارد لذا وجود هر گونه

بر روي جسدهاي در حال فساد مي تواند سرنخي از  
PMI2  يا زمان سپري شده بعد از مرگ موجود در حال

 ,Smith, 1986; Catts and Haskell)دهد  تجزيه را ارائه

ها از هاي متفاوت مگسولي به دليل اينكه گونه .(1990
هاي متفاوت رشد و نمو برخوردارند براي برآورد سرعت

لازم است گونه هاي مورد نظر به دقت  PMIصحيح 

                                                            
1 Restriction Fragment Length Polymorphism 
2 Post Mortem Interval  

با توجه به اينكه حشرات كامل يا . شناسايي شوند
طعي لازم و ضروري هاي مورد نظر جهت شناسايي ق مگس

ها از قبل از روي هستند، لذا بايد لاروهاي اين مگس
آوري و تا زمان تبديل به حشره كامل پرورش  اجساد جمع

داده شوند، كه اين فرايند نياز به صرف زمان زياد و تاخير 
به . (Nelson et al., 2007)شود  ها مي در شناسايي گونه
- جرم مينه علممتخصص در زشناسان همين دليل حشره

قانوني جهت حل اين معضل به بررسي  پزشكي و شناسي
جهت تشخيص  DNAهاي مبتني بر ميزان كارايي روش

ها در هر مرحلة  از مراحل رشد و نمو حشرات مزبور گونه
 Sperling et al., 1994, Malgorn and) ,اند پرداخته

Coquoz, 1999; Vincent et al., 2000) . در نتيجه
ت بسيار زيادي در اين زمينه وجود دارد كه به تحقيقا

هاي مگس مهم در مطالعه چگونگي تشخيص دقيق گونه
و عمدتاً  DNAهاي زمينه پزشكي قانوني به كمك توالي

COI پردازدمي  (Wallman and Donnellan, 2001; 

Wells and Sperling, 2001; Wells et al., 2001).  
يابي در  ه استفاده از توالياز مطالعات ديگري كه در زمين

توان به آن اشاره كرد مربوط به  ها مي زمينه شناسايي گونه
است كه از  Agromyzidaeهاي مينوز از خانواده  مگس

شوند لحاظ اقتصادي جزء آفات مهم كشاورزي تلقي مي
شان  اي جمعيتچرا كه اين حشرات در زمان طغيان دوره

 Shepard)راعي را دارند بردن كل محصول زتوانايي از بين 

et al., 1998) .هاي تواليCOI  حشره  258به دست آمده از
 .huidobrensis Liriomyza  ،L(متعلق به سه گونه مينوزها 

trifolii  وL. sativae ( متعلق به راستهDiptera خانواده ،
Agromyzidae  ،هاي كه در جمعيتدر فيليپين نشان داد

ها، هاي بومي اين گونهنهمهاجم در مقايسه با دام
 Scheffer et)هاي ميتوكندريايي كمتري پيدا شده هاپلوتايپ

al., 2006) ،و آنهايي هم كه، حتي در داخل يك گونه ،
 Nei et)مشاهده شدند اغلب به ميزان زيادي واگرا بودند 

al., 1975) . اين الگو نشان دهنده وقوع تنگناهاي ژنتيكي
 DNAك نشانگر مولكولي مانند براي جمعيت است كه به ي

ميتوكندريايي كه هم وراثت هاپلوئيدي و هم وراثت مادري 
يابي  هاي حاصل از توالي آناليز داده. شوددارد مربوط مي

هاي مورد بررسي نشانگرهاي مورد نظر توانست همه نمونه
- ژن بررسي توالي. هاي سنتي شناسايي كند را همانند روش

 L. sativaeو  L. trifoliiدو  گونه  هاي ميتوكندريايي در 
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واگرايي ژنتيكي خوبي را نشان دادند كه بيانگر وجود 
اي غير با اين وجود هيچ داده. هاي نهان جديدي استگونه

اين استنتاج و نتيجه را تـأييد نكرد  COIاز واگرايي توالي 
- ها داراي دودمانكه اين نتيجه نشان مي دهد كه اين گونه

دريايي با همگرايي بالايي هستند بنابراين بسته هاي ميتوكن
گذاري ممكن رود رمزبه اينكه كدام توالي مرجع به كار 

با . هاي موجود را زياد و يا كم برآورد كنداست تعداد گونه
- اين وجود بررسي بيشتر شايد روشن كند كه اين دودمان

. هست يا خيرهايي مجزا هاي واگرا واقعا نشاندهنده گونه
ها و ابهامات بايد از طريق تركيب  به علت همين پيچيدگي

هاي حاصل از منابع  با داده COIهاي حاصل از ژنوم داده
ديگر مانند اطلاعات مربوط به ريخت شناسي، و ديگر 

  . ها انجام گيرد شناسايي DNAنواحي 
توان در اين زمينه بيان كرد  هاي ديگري كه مي از مثال

در شناسايي  DNAگذاري استفاده از خط شناسه 
 Tachinidaeهاي خانوادة مگس. ها است پارازيتوئيد

پارازيتوئيد داخلي حشرات ديگر و اغلب لاروهاي راسته 
اي  تنوع گونهدر يك مطالعه . هستند داران پولك  بال

غرب  متعلق به خانواده مذكور از شمال  Belvosiaجنس
ستفاده از كاستاريكا كه پارازيتوئيد صدپايان است با ا

 COIهاي سنجي ژنشناسي و تواليهاي ريختويژگي
، در اين (Smith et al., 2006)مورد بررسي قرار گرفت 

شده گونه شناخته 17مذكور نه تنها توانست  مطالعه توالي
 را تشخيص دهد، بلكه Belvosiaمختص به ميزبان جنس 

زباني هاي نهان را كه بسيار از نظر ميگونه اي از مجموعه
در نتيجه مطالعه و . كنند شناسايي كند  تخصصي عمل مي

گونه  32هاي موجود به بررسي توالي مذكور تعداد گونه
از طرف ديگر اين مطالعه نشان داد كه  . افزايش پيدا كرد

هاي  ، قدرت آشكاركردن تنوعDNAخط شناسه گذاري 
هاي داراي تنوع ريخت شناسانه پنهان و ناشناخته در گروه
اي ديگر روي  در مطالعه. متفاوت را داراست

كه از لاروهاي آنها در زمينه   Chironomidaeخانواده
هاي شيرين استفاده  هاي زيست محيطي آب بررسي آلودگي

شناسايي حشرات در مرحله لاري بسيار پر (شود  مي
كه استفاده از روش خط نشان داد ) اهميت اما دشوار است

هاي اين  ند به شناسايي گونهتوا مي DNAشناسه گذاري 
 ;Ekrem et al., 2007)خانواده كمك شاياني بكند 

Pfenninger et al., 2007).  

راسته  در:  Coleopteraپوشان بالراسته سخت
اي  تنوع گونه Coleopteraپوشان با نام علمي بال سخت

گونه از اين راسته  350000كنون تعداد   بسيار بالاست و تا
هاي زيادي در زمينه به كار پژوهش. ستتوصيف شده ا

هاي مبتني با روش DNAبردن روش خط شناسه گذاري 
براي شناسائي در يك مطالعه . انجام گرفته است DNAبر 

از خانواده  sp. Canthonهاي جنس هاي سوسك گونه
Scarabaiedae هاي آبي خانواده و برخي از افراد سوسك

Hydrophilidae،  3'از انتهاي COI اي و ژن هسته
28SrRNA نتايج نشان داد كه  توالي . استفاده كردندCOI 

ها را در اين دو هاي گونهبنديتصوير تقريبا دقيقي از مرز
دهد و اين نتيجه مي تواند به ها ارائه ميگروه از سوسك

ها اعتبار ببخشد كاربرد توالي مذكور در شناسايي  گونه
(Monaghan et al., 2005) . بررسي روش خط شناسه در

  .spهاي آبي متعلق به جنسسوسك DNAگذاري 
Copelatus  از خانوادهDyticidae آوري شده از  جمع

: سه ناحيه ميتوكندريايي( DNA، چهار نشانگر Fijiجزاير 
COI سيتوكروم ،b  16وS rRNA  ايهسته 3ژن هيستون (

سنجي شدند جزيره توالي 20نمونه از  118براي 
(Monaghan et al., 2006) . اين تلاش به ويژه به عنوان

گذاري درنظر برانگيز براي رمزينهيك مورد آزمون چالش
هاي بسياري در جزاير اقيانوسي گرفته شد زيرا دودمان

براي اولين بار مورد مطالعه قرار گرفتند كه به شناسائي 
هاي ژني خيلي تعداد زيادي گونه واگراي جديد با تاريخچه

با به  Coleopteraدر نهايت راسته . ه منجر شدپيچيد
و  DNAهاي پيوسته كارگيري توام دو رويكرد توالي

مانند ريخت شناسي اندام (هاي مرسوم ريخت شناسيروش
با اينكه الگوهاي . بندي شدند طبقه) تناسلي جنس نر

با به كارگيري اين دو رويكرد ناهمخوان بود،  بندي طبقه
ردند كه اگر رويكرد ريخت شناختي نويسندگان استدلال ك

با يك سيستم نامگذاري لينه همراه شود، درك تكاملي 
هاي گوناگون از اعتبار بيشتري برخوردار خواهد  دودمان

شيوه ريخت شناختي زمانبر بوده، مستلزم دانش . شد
بندي در سطح  صفات مربوط به طبقه تخصصي از تفاوت

بنابراين شناسائي  .(Monaghan et al., 2006)گونه است 
با استفاده از ريخت شناسي به دليل توصيفات  بعدي گونه

ها مبهم و وجود مشكلاتي در به دست آوردن نوع نمونه
و   Monaghanآفرين باشد، موقعيتي كه تواند مشكلمي

كه قبلاً  Fijiاز  Copelatusبا پنج گونه ) 2006(همكاران 
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سنجي در  توالي رويكرد. توصيف شده بودند مواجه شدند
تركيب با آنالـيز تبارزائي خلاصة جامعي از تاريخچه 

ها به پايگاه داده كند و زماني كه تواليتكاملي را فراهم مي
ها به آساني داده) EMBLدر اين مورد (شوند ارسال مي

تواند قابل دسترس بوده و تجديد آناليزهاي بعدي مي
همكاران  و Monaghan. توسط هر فردي انجام بگيرد

توانند خود مي DNAهاي پيشنهاد كردند كه توالي) 2006(
بندي و ارتباط تاكسونوميكي را شكل  يك سيستم گروه

. باشد بندي رسمي لينهدهند بدون اينكه نياز به سيستم طبقه
هاي ريخت شناسي كه روشدهد زمانياين مطالعه نشان مي

سنجي تواليگير هستند، استاندارد ناقص يا بسيار وقتي
DNA هاي جهاني موجود را بندي گونه تواند كار طبقه مي

  .   انجام دهد
غشائيان با راسته بال:  Hymenopteraغشائيان راسته بال

شده چهارمين راسته بزرگ گونه توصيف 000/125تقريباً 
، Coleopteraپوشان  بال  حشرات را پس از سخت

تشكيل  Dipteraن ، و دوبالاLepidopteraداران پولك بال
 ,Grimaldi and Engel, 2005; Beutel and Pohl)دهد مي

هاي نهان قابل رود گونهبا توجه به اينكه گمان مي. (2006
توجهي در اين راسته وجود داشته باشند ممكن است غناي 

 , هاي اين راسته از از حد انتظار نيز فراتر رود واقعي گونه

1999) .(Grissell هاي بومدر بسياري از زيست هامورچه
آنها در . دهنداي از بندپايان را تشكيل مي جهان  گروه عمده

هاي آنها بازچرخش مواد غذائي حائز اهميت بوده، فعاليت
هاي غذايي بسيار داخل خاك موجب توليد ريززيستگاه

شود كه توالي، رشد و توزيع گياهان را تحت متنوعي مي
- ماداگاسكار اين حشرات فون فوقدر  .دهد تـأثير قرار مي

باشند كه در حال حاضر تخمين  العاده متنوعي را درا مي
رود گونه است و گمان مي 1000شود مشتمل بر زده مي

درصد از اين مجموعه  25اما تنها . آنها بومي باشند% 96
اند كه اين مسئله خود  تخمين زده شده توصيف گرديده

ات بيوجغرافيايي، وضعيت اي بر سر راه مطالعمانع عمده
حفاظت و نقش آنها در فرآيندهاي اكوسيستم محسوب 

-خط شناسهآيا "بنابراين در مطالعه اين سئوال كه . شودمي

تواند به عنوان جايگزين موثري براي مي DNAگذاري 
مورد  "ها عمل كند يا نهشناسائي ريخت شناختي گونه

از چهار مكان  نمونه 280بررسي قرار گرفت، در اين راستا 

شناسائي و از  1اي آوري و بر اساس روش ريخت گونهجمع
- نمونه et al., 2005)  .(Smithسنجي شدندتوالي COIنظر 

هاي  هاي توالي مذكور به واحدها هم بر اساس داده
MOTU2ريخت بندي شده و هم طبق خصوصيات طبقه ها
هر بندي شدند، سپس نتايج ها طبقهگونهبه ريخت شناختي

هر چند بين نتايج  دو روش طبقه بندي با هم مقايسه شدند
ها هماهنگي هاي مولكولي و ريخت شناختي آرايه روش

هاي قوي بين اين دو بالايي وجود نداشت، ولي همبستگي
توان  بر اين اساس اينگونه مي. تا حدودي مشاهده شد

تمايل به اين امر دارد  ريخت شناختياستنباط كرد، روش 
نه هاي شناسايي شده توسط روش مولكولي را كه گو

اما . همچنان به يك يا چند گونه مشخص محدود كند
ها در سراسر اين چهار مكان، بررسي الگوهاي غناي آرايه

هاي ارائه شده توسط داري بين دادهاختلافات معني
MOTU اينكه بعلاوه، . ها مشاهده نشدگونهها و ريخت
MOTU  تعريف شدند فقط % 3و % 2ها بر اساس واگرايي

شده را تغيير داد و موجب هاي تعيينتعداد مطلق آرايه
ايجاد تفاوت چشمگيري از نظر الگوهاي كلي تنوع 

ست كه ا دهنده آن اين يافته نشان. شده نگرديدمشاهده
MOTU ها توانند جايگزين موثري براي تعيين گونه ها مي
شناختي  هاي مرسوم و سنتي مثلا روش ريختبه روش

هاي تاكسنومي بنديها لزوماً گروه MOTUبا اينكه . باشند
كنند ولي همان الگوهاي كلي يكساني را دقيقاً تعيين نمي

نتايجي از اين قبيل . تاكسونومي را مشخص خواهند كرد
بر اين نكته تاكيد دارد كه مطالعات مبتني بر استفاده از 

بندي و  اي طبقههكه نتيجتاً آرايه DNAهاي توالي آرايه
كنند در مقايسه با روش ريخت شناختي را تعيين مي

تواند بسيار مفيد   پرزحمت و زمان بر ريخت شناختي مي
ها  بين  هاي دقيق در مورد شناسايي گونهارزيابي. واقع شود

هاي تاكسونومي مناطق جغرافيايي خيلي بزرگتر و گروه
  .بيشتر با اين روش ها فراهم مي شود

  گيرينتيجه 
توان  مي، DNAگذاري خط شناسه هاي متنوع در بين كاربرد

شناسايي در مقياس وسيع كارايي اين روش در  به
موجودات زنده در مطالعات اكولوژيك و تنوع زيستي، 

هاي بالقوه جديد و  وصيف گونهتامكان شناسايي و 
                                                            
1
 Morphospecies 

2 molecular operational taxonomic units  
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اساسا اين  اگرچه. دكرهاي مخفي اشاره  تشخيص گونه
د روش خط شوند با اين وجو نمي ها جديد محسوب روش
هاي تكنيكي صورت  دليل پيشرفت به DNAگذاري شناسه
هاي مولكولي را داده آوري روند جمع تواند مي ،گرفته

بندي گونه ها را افزايش  طبقهسرعت بخشيده و كارايي 
در واقع  (Stoeckle, 2003; Monaghan et al., 2006). دهد

ذاري نه تنها كنار زدن گراهكار استفاده از خط شناسه
بندي نيست بلكه جهت دادن به  هاي سنتي طبقهروش

بندي جانداران مختلف است كه به  مطالعات مرتبط با طبقه
جويي در وقت و افزايش كارايي خودي خود باعث صرفه
هاي مختلف جانوري و كاهش شناسايي و توصيف گروه

م به ذكر لاز .شودبندي سنتي مي هاي مرتبط با طبقههزينه
است كه روش باركدينگ  جانداران كاربردهاي متعددي 

از جمله . بسيار وسيع تري نسبت به روش هاي سنتي دارد
اين موارد مي توان به شناسايي گونه هاي  گياهي فقط با 

هاي ديگر، بي نياز از  اي برگ، ساقه يا بخش استفاده از ذره
احل غير بالغ گل يا ميوه، شناسايي حشرات با استفاده از مر

و بدون نياز به نمونه هاي غير بالغ ، شناسايي رژيم غذايي 

ها، شناسايي  جانوران با بررسي محتويات روده آن
هاي غذايي، داروهاي گياهي  محصولات تجاريمانند مكمل

و غيره، سرعت بخشيدن به مطالعات تنوع زيستي و 
ي ها گونه ناشناخته، شناساي تر ميليون شناخت هرچه سريع

هاي عفوني، تشخيص نوع گوشت در  هاي ناقل بيماري پشه
هاي كشاورزي و باغداري،  ها، تشخيص نوع آفت رستوران

ها نظير  هاي قارچي و ناشي از تك سلولي تشخيص بيماري
كه عامل بيماري مالاريا است، شناسايي  پلاسموديوم

ها وجود دارند، اطمينان از نوع  هايي كه در موزه نمونه
همانطور كه سرعت و هزينه . ها و غيره اشاره كرد امتغذيه د

هاي زميني را گرفته  عكس برداري هوايي جاي بررسي
تواند نخستين گام سريع و  نيز مي DNAاست، خط شناسه 

گرچه ااين روش براي . ها باشد ارزان در كشف گونه
تكميل شدن زمان قابل توجهي را نياز دارد ولي مي تواند 

تازه و جديد در شناسايي و طبقه  نويدبخش رويكردي
 ,.Hebert et al).بندي جانداران از جمله حشرات باشد 
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Abstract 

Despite the limitations of classical classification causes many Arthropods especially insect 
are not identified yet, Investigation of Biodiversity, Description, taxonomy and systematic 
of different living organisms like insects have been done with emphasis on morphological 
and behavioral characters since the time of Karl Linneaus about 250 years ago. In recent 
years DNA barcoding provides an alternative tool for species identification based on a 
short DNA sequence diversity.DNA barcoding is generally considered as a novel, rapid, 
accurate, reliable, cost-effective and easy molecular identification tool with a wide 
applicability across metazoan taxa especially insect. DNA barcoding has established as a 
mature field of biodiversity sciences filing the conceptual gap between traditional 
taxonomy and different fields of molecular systematics and have recently been proposed as 
solutions to the crisis of taxonomy. The method provide a framework for the taxonomy of 
poorly known groups and comprise large numbers of notorious pest species whose 
identification often requires highly specialized taxonomic skills and evenly  determine 
cryptic species. As well as it could be very useful to routinely identify difficult taxa of 
economic and medical importance.  In addition, DNA barcoding could be pivotal for the 
identification of certain life stages (e.g. eggs, larvae, nymphs or pupae), which are often 
impossible to identify otherwise. However, despite these highly positive claims, DNA 
barcoding also seems to suffer from a number of potential limitations when used for the 
identification of insects. The recent speciation, the prevalence of paraphyly and the regular 
interspecific hybridisation in many insect taxa, as well as their often poorly-established 
taxonomy and their high degree of infection by endosymbiotic bacteria such as Wolbachia  
may all negatively affect the performance of insect DNA barcoding. Even more 
importantly, the reliability of insect DNA barcoding may be questioned because insects 
include >1,000,000 described species and probably millions of still undescribed taxa. This 
exuberant species richness may, indeed, severely constrain the ability of the DNA barcode 
reference databases to adequately represent the overwhelming insect taxonomic diversity. 
According to mentioned stated content, Integration of Molecular methods like DNA 
barcoding  is suitable to identify living organism especially insect 
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