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 چکیده
ی دهاونمات بندپايان واز و  هايی شکارگر با زندگی آزاد هستندکنه Berlese, 1913  Pachylaelapidaeهای خانوادهکنه

شناسی به هم داشته و های ريختهای اين خانواده شباهتتعداد قابل توجهی از کنهجا که از آن .کنندتغذيه می زیخاک

کافی برای  وجه تمايزاند که شناسی استناد کردههای ريختهای جديد به برخی از ويژگیکنندگان تاکسونهمچنین توصیف

های روشها دشوار است. در اين موارد استفاده از های نزديک را ندارند، شناسايی برخی از اين کنهها از تاکسونافتراق آن

های ه با شناسايی بر مبنای ويژگیگشا باشد. بنابراين، در اين بررسی تلاش شده تا همراتواند در اين زمینه راهنوين شناسايی می

  ITSژنی  يابی ناحیهی توالیبر پايهمولکولی ای )شناسايی مورفومتريک(، از روش شناسی و اندازهريخت

(Internal Transcribed Spacer )برای شناسايی دو گونه Olopachys compositus Koroleva, 1976 و Olopachys 

caucasicus Koroleva, 1976  پس از استخراج استفاده شود. به اين منظورDNA، ی با استفاده از آغازگر مناسب ناحیه

ITS ها، سازی توالیرديفهای به دست آمده در بانک ژن ثبت شد. پس از هميابی شدند و توالیتکثیر و توالی اين دو گونه

 O. compositus ها، علاوه بر تفکیک دو گونهاين بررسی محاسبه شد. در نتیجه درصد 3/2ها میزان اختلاف ژنتیکی بین آن

 بر اساس اختلافات ريختی، روش مولکولی نیز به خوبی اختلاف اين دو گونه را تأيید کرد. O. caucasicusو 

 Pachylaelapidae ،Olopachysيابی، توالی، ITSکنه،  واژگان کلیدی:
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Abstract 

Mites of the family Pachylaelapidae Berlese, 1913 are a group of predatory mites with free-living 

species, feeding on arthropods and soil-inhabiting nematodes. Identification of these mites is difficult, 

because of morphological similarities in a significant number of species and also the fact that new 

taxons descriptors have referred to some morphological features that have not sufficient distinction 

criteria to differentiate them from close taxons. Therefore, the use of new identification methods can 

be helpful in this context. In the present study, along with identification, based on morphological 

characteristics and size (morphometric identification), we used a molecular method, based on the 

sequencing of the internal transcribed spacer (ITS) gene to identify  two species Olopachys compositus 

Koroleva, 1976 and Olopachys caucasicus Koroleva, 1976. After DNA extraction, ITS region were 

amplified and sequenced, using the appropriate primers and afterward the sequences were recorded in 

GeneBank. Alignment of sequences was performed and the genetic differences between species was 

calculated as 2.3 percent. As a result of these investigations, in addition to the separation of the two 
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species O. compositus and O. caucasicus based on morphological differences, the molecular method 

also well confirmed the difference between these two species.  
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 مقدمه
 

با پراکنش جهانی هستند و از نظر زيستگاه و ها از کنه بزرگی راسته (Mesostigmata)استیگمايان میان

ها برخی از آن ،شکارگرانی با زندگی آزاد هستندهای اين راسته گونه. بیشتر های زندگی تنوع زيادی دارندشیوه

ها، گرده از قارچ تعداد نسبتاً کمی و انددارانديگر مهره پرندگان، خزندگان و ،پارازيت درونی يا بیرونی پستانداران

و استیگمايان ی میاناز راسته Pachylaelapidae خانواده. (Lindquist et al., 2009) کنندها تغذيه میيا شهد گل

های (. گونهMašán & Halliday, 2014باشد )میمعتبر ی گونه 253جنس و  16، دارای Eviphidoidea بالاخانواده

بقايای های پوسیده، اين خانواده به طور معمول در موادآلی در حال پوسیدن مانند هوموس، گیاخاک، خزه، چوب

های ها بیشتر با کنه(. اين کنهMašán, 2007شوند )پستانداران، پرندگان و حشرات اجتماعی يافت می گیاهی و لانه

 Lindquist et) کنندمهرگان ريز ساکن خاک تغذيه میزيستگاه مشترک دارند و از بی Macrochelidaeی خانواده

al., 2009های خانوادهدوست، به ويژه سوسکنها با حشرات سرگی(. بسیاری از گونه Scarabaeidae  و تعدادی

 (.Mašán, 2007باشند )ها در ارتباط میها منحصراً با مورچهاز آن

اند. طی تحقیقات انجام شده چندان مورد بررسی قرار نگرفته  Pachylaelapidaeخانوادههای در ايران، کنه

از مناطق مختلف ايران گزارش شده  Pachylaelapidaeهای خانواده گونه از کنه 18، پنج جنس و 1391تا سال 

گونه از اين خانواده در کشور شناسايی و توصیف شده  23اکنون تعداد (. همKazemi & Rajaei, 2013) است

 ;Ahadiyat et al., 2014; Ahadiyat et al., 2016; Babaeian et al., 2016a; Babaeian et al., 2016bاست )

Mojahed et al., 2017.) 

 شناسی و سنتی، از نشانگرهای مولکولی به های شکلها در کنار روشامروزه برای شناسايی گونه

 شودمنظور حل بسیاری از مشکلات و ابهاماتی که ممکن است در شناسايی وجود داشته باشد، استفاده می

 (Hebert et al., 2003, 2004a,b; Moritz & Cicero, 2004) .های مولکولی برای شناسايی های اخیر، روشدر دهه

ها (، اما برای شناسايی کنهCaterino et al., 2000اند )شناسی مشخص، استفاده شدههای شکلحشرات فاقد ويژگی

بندی و های مولکولی استفاده شده است و صفاتی که برای ردهکمتر از روش (،Mitesهای غیر دامی )کنهويژه به

شناسی قادر اند. زمانی که صفات ريختها مورد استفاده قرار گرفته به طور معمول صفات ريختی بودهشناسايی آن

توان به ترين دلیل اين امر را میشود. مهمبه حل ابهامات ايجاد شده نباشند، کار شناسايی با مشکل مواجه می

ها غلبه کرده و به عنوان روشی کولی بر اين محدوديتهای مولها به هم نسبت داد. امروزه روششباهت زياد کنه

 (.Navajas & Fenton, 2000اند )ها شناخته شدهقابل اعتماد برای شناسايی گونه

 ,.Kim et al., 2010; Lee et al)بیشترين کاربرد را دارد   DNAيابی های مولکولی، توالیدر میان روش

هسته و میتوکندری استفاده  DNAريبوزومی،  DNAهای به طور کلی برای مطالعات سیستماتیک از ژن .(2011

نشانگرهای مولکولی مورد  ای به بررسی و مقايسهدر مطالعه Cruickshank( 2002) (.Hoy, 2013شده است )

رای مطالعات فیلوژنتیک در ابزاری مطمئن ب COIو  ITS2ها پرداخت و به اين نتیجه رسید که استفاده در کنه

نشانگرهای مؤثری برای مطالعات فیلوژنتیک در سطوح  rDNA  28Sو 18Sهای بندی و ژنسطوح پايین رده

( قرار دارد و rDNA)ريبوزومی  DNA( در ITS2و  ITS1)شامل نواحی  ITS کنندهغیر کد تر هستند. ناحیهعمیق
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شود. به عنوان مثال در های شبیه به هم محسوب میبرای تمايز گونهثر ونشانگری مبه دلیل تنوع بسیار زياد، 

زنبورهای پارازيتوئید  Ixodidae (Zahler et al., 1995; Rich et al., 1997; Rumer et al., 2011،) های خانوادهکنه

 ,.Trichogrammatidae (Ciociola et al., 2001; Alvarez et al., 2002; Stouthamer et alو  Encyrtidaeخانواده 

 Calliphoridae های خانواده( و مگسGallego & Galián, 2001) Curculionidaeهای خانواده (، سوسک2004

(Yusseff-Vanegas & Agnarsson, 2017 ،) ژنITS های نزديک به هم را از يکديگر توانست به راحتی گونه

 تفکیک نمايد.

توان به پژوهش به عنوان مثال می .است اندک بوده هاکنهمولکولی شناسايی  تاکنون، مطالعات در زمینه

(2007) De Rojas et al.  اشاره نمود که نشانگرهایITS1 ،5.8S ،ITS2  16وS های را به منظور تفکیک گونه

 .Khalili Mahani et al( 2009) به کار بردند.  Rhinonyssus Trouessart, 1894(Rhinonyssidae)ی مختلف کنه

 Allothrombium pulvinum های مختلف کنهتنوع ژنتیکی در جمعیت ،ITS2و  COXIهای به کمک توالی

(Trombidiidae) Ewing 1917  ( .2009را بررسی کردند)Potenza et al.   با استفاده از نشانگرهایITS1 ،5.8S  و

ITS2 شناسی تحت عنوان با کلیدهای شکلتر هايی که پیشبه شناسايی مولکولی کنهDermanyssus gallinae 

(Dermanyssidae)1778)  (De Geer .(2014) شناسايی شده بودند، پرداختند Marangi et al.  به منظور بررسی

 استفاده کردند. ITS2و  COIاز دو نشانگر  D. gallinae های مختلف کنهروابط ژنتیکی بین جمعیت

(2017)Tixier et al.  های با استفاده از ژنITSS ،CytB mtDNA  12وS rRNA های مخفی به بررسی وجود گونه

با   Knee(2017) پرداختند. Ribaga 1904  Phytoseius finitimus(Phytoseiidae) های مختلف کنهدر جمعیت

 پرداخت. Macrochelidae خانوادههای به تجزيه و تحلیل فیلوژنی در چند گونه از کنه COIی ژنی استفاده از ناحیه

(Ahaniazad (2018 نهان های زيرراستهکنه( استیگمايانOribatidaرا به کمک آغازگرهای هسته ) ای و

 میتوکندريايی مطالعه نمود.

 شناسی دو گونههای ريختپژوهش حاضر برای اولین بار با هدف تأيید شناسايی براساس ويژگی

O. compositus  وO. caucasicus  .شناسايی  اين مطالعه نخستین اطلاعات را در زمینهدر استان گیلان، انجام شد

مرجع  ريزی يک کتابخانهتواند گامی ابتدايی در پايهکند و میارائه می  Pachylaelapidaeخانوادههای مولکولی کنه

 ها در ايران باشد.برای شناسايی مولکولی کنه

 

 هامواد و روش

 شناسیهای ریختآوری نمونه و بررسیجمع

ی جنگلی در استان برداری از خاک پای درختان پهن برگ و سوزنی برگ دو ناحیهدر تحقیق حاضر، نمونه

شرقی، ارتفاع از سطح دريا:  49˚66ʹ شمالی، طول جغرافیايی: 37˚06ʹ گیلان: جنگل سراوان )عرض جغرافیايی:

شرقی،  49˚62ʹ شمالی، طول جغرافیايی: 37˚02ʹ اشم )عرض جغرافیايی:جنگلی امامزاده ه متر( و منطقه 72

آوری توسط قیف برلیز جداسازی شده، در ها پس از جمعمتر( رشت انجام شد. نمونه 113ارتفاع از سطح دريا: 

اسلايد ها ( از آنHoyer's mediumی مايع هوير )( شفاف و در نهايت به وسیلهNesbitt's fluidمحلول نسبیت )

  Koroleva(1977و )  Mašán(2007ها با استفاده از کلیدهای شناسايی )میکروسکوپی دائم تهیه شد. شناسايی گونه

ی علوم کشاورزی پزشکی دانشکدهشناسی، گروه گیاهانجام شد. اسلايدهای میکروسکوپی در آزمايشگاه کنه

 شوند.دانشگاه گیلان نگهداری می
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 مطالعات مولکولی

 DNAاستخراج 
سلسیوس  درجه -20درصد در دمای  96های نگهداری شده در الکل برای انجام شناسايی مولکولی، از نمونه

  Phenol-Chloroformکلروفرم -از يک کنه کامل، با استفاده از روش فنل DNAاستخراج استفاده شد. 
(Hosseini, 2010 ) شد.انجام 

 

 (PCRمراز )ای پلیواکنش زنجیره

 جفت باز( از ترکیب دو آغازگر 850)با  ITSبرای تکثیر بخشی از ژن 

ITS-F (5’-AGAGGAAGTAAAAGTCGTAACAAG-3’) به عنوان آغازگر رفت و 

ITS-R (5’- ATATGCTTAAATTCAGGGGG-3’) ( به عنوان آغازگر برگشتNavajas et al., 1999 استفاده )

MyGenie (Bioneer, South Korea )®میکرولیتر با استفاده از دستگاه  25در حجم  مرازای پلیشد. واکنش زنجیره

يک میکرولیتر کلريد منیزيم  ،10xمیکرولیتر بافر  5/2انجام شد. مواد استفاده شده در اين واکنش عبارت بود از 

میکرولیتر  5/0(، مولارمیکرو 10(، يک میکرولیتر آغازگر رفت و يک میکرولیتر آغازگر برگشت )مولارمیلی 50)

dNTPs (10 مولارمیلی ،)واحد/میکرولیتر( و چهار میکرولیتر  5پلیمراز )میکرولیتر آنزيم تک 3/0DNA ( 50الگو 

گراد ی سانتیدرجه 94سازی اولیه در مراز به صورت واسرشتهای پلیی دمايی واکنش زنجیرهنانوگرم(. برنامه

 50گراد برای يک دقیقه، اتصال در سانتی درجه 93سازی در چرخه )واسرشته 30برای چهار دقیقه، به دنبال آن 

گراد برای يک دقیقه( و در نهايت، گسترش نهايی ی سانتیدرجه 72گراد برای يک دقیقه، گسترش در سانتی درجه

چهار میکرولیتر از ی مورد نظر، برای اطمینان از تکثیر ناحیهدقیقه بود.  10گراد به مدت سانتی درجه 72در 

و روی ژل آگارز يک درصد بارگذاری  آمیزی( رنگDNA Safe Stain®) Safeتوسط رنگ  PCRمحصول 

 شد.)الکتروفورز( 

 

 یابیتوالی
( ارسال شدند. Bioneer Corporationيابی برای شرکت بايونیر کره جنوبی )توالی به منظور PCRمحصولات 

( انجام ITS-R( و آغازگر برگشت )ITS-Fطرفه از سمت آغازگر رفت )به صورت دو ITSيابی برای ژن توالی

 پذيرفت.

 

 هاآنالیز داده

( www.geospiza.com( )1.4.0 )نسخه Finch TV®افزار های به دست آمده به کمک نرمکروماتوگرام توالی

بعد از . های موجود مقايسه شدند  در بانک ژن با ساير توالی   BLASTnبررسی و ويرايش شد، سپس توسط ابزار    

، به هر توالی يک (NCBIها به بانک ژن ارسااال شاادند و بعد از بارگزاری در تارنمای بانک ژن )ويرايش، توالی

داده شده  نشان 1 دولآوری در جی جمعمنطقهکد دسترسی اختصاص داده شد که به همراه زيستگاه هر گونه و 

( 2.7.000 )نساااخه GeneDocافزار ها توساااط نرمتوالیعیت نوکلئوتیدها،  ها در موقاسااات. برای يافتن تفاوت 

صله سازی و  رديفهم ستفاده  با هاآن یدینوکلئوت یفا  در( K2P( )Kimura, 1980) مورایکپارامتری دو  مدل از ا

 شد. محاسبه( 6 نسخه) MEGA افزارنرم
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 و  Olopachys compositus دو گونهمربوط به آوری ی جمع، زیستگاه و منطقهITSدسترسی ژن  شماره -1جدول 
O. caucasicus 

Table 1- Accession number for ITS gene, habitat, collected area from two species Olopachys 

compositus and O. caucasicus. 

Accession number 

for ITS 
collected area habitat species 

MG251567 Soil under poplar tree Forest areas of the 

Imamzadeh Hashem 

Olopachys 

compositus 

MH175160 Soil under pine tree Saravan forest Olopachys caucasicus 

 

 نتایج و بحث

 و O. compositusی شناسی و مولکولی دو گونهآوری شده، شناسايی ريختهای جمعاز بین نمونه

O. caucasicus شناسی، اين دو گونه دارای مشترکات ظاهری بالايی بوده و انجام شد. براساس نتايج ريخت

به شدت  J5طول موهای ها است. در هر دو گونه ترين وجه تمايزشان در شکل سیستم دريافت اسپرم آنمهم

جانبی و  ناحیه بوده،( gdS4و  gdZ1پشتی دارای دو جفت غده ) جانبی صفحه -های پشتیحاشیه تحلیل رفته،

اپیستوگاستريک و شش جفت در  جفت موی ساده بوده که هفت جفت آن در ناحیه 13اپیستوگاستريک دارای 

سیستم  O. caucasicus دارای دو موی خاری شکل است، اما در گونهی پای دوم اند و پنجهجانبی واقع شده ناحیه

اين اندام دارای  O. compositus و در گونه و کمی منحنی بوده ی کوتاه، اسکلروتینهدارای يک لولهدريافت اسپرم 

 باشد.ی طويل، خوب رشد يافته و دارای چندين خمیدگی میيک لوله

و  در بانک ژن ثبت نشده است Pachylaelapidae های خانوادهها نشان داد تاکنون هیچ ژنی از گونهبررسی

 هیناح یبرا هاگونه نيا یدسترس شمارهبار به ثبت رسیدند. اولینهای به دست آمده در اين بررسی، برای توالی

ITS  شده است.  آورده 1 جدولدر 

حاصل از اين ژن  BLASTnنوکلئوتید تکثیر شد. براساس آنالیز  850ای به طول مورد نظر قطعه برای ناحیه

استیگمايان به ی میانخانواده از راستههای سه های مورد بررسی در اين مطالعه با گونهمشخص شد که بین توالی

 Coleolaelaps agrestis( ،5/92% )Stratiolaelaps  (Berlese, 1887) (%95های )گونهبا  Laelapidae نام خانواده

miles Berlese, 1892 ( 5/94و% )(Berlese, 1887) Androlaelaps casalisی ، خانوادهMacronyssidae  با

 .O (Hirst, 1913) (%89) و Ornithonyssus sylviarum (G. Canestrini & Fanzago, 1877)( %5/93)های گونه

bacoti ،خانواده و Phytoseiidae ( %93های )گونه باAthias-Henriot, 1960 Typhlodromus rhenanoides ،

(93% )Kolodochka, 2003 Kampimodromus corylosus( ،93% )(Oudemans, 1930) K. aberrans ،

Amblyseius (88% )(largoensis (Muma( ،88% )Chant, 1959 A. herbicolus( ،88% )Phytoseius finitimus 

Ribaga( ،88% )(De Leon) Neoseiulus paspalivorus، (88% )(Oudemans, 1930) N. cucumeris( ،93% )1973 

Denmark & Muma N. idaeus، (93% )(Ragusa, 2000) N. picanus ،1959 Typhlodromus vulgaris Ehara, 

(93%،) (93% )Evans Phytoseiulus longipes( ،93% )Neoseiulella litoralis Swirski & Amitai, 1984 و 
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(93% )(Collyer, 1957) N. aceri  .مطالعه مورد هایگونه توالی ترازینتايج همدرصد شباهت زيادی وجود دارد 

موجود در  متغیر و همچنین فاصله و ثابت است. نواحی شده داده نشان 1در شکل GeneDoc افزار نرمتوسط 

ها مشخص شد که در سازی توالیرديفطبق نتايج حاصل از هم ( در اين شکل مشخص شده است.gapها )توالی

خوبی از هم متمايز  نوکلئوتید دارای تمايز هستند. نتايج حاصله اين دو گونه را به 22مجموع اين دو گونه در 

به  درصد 3/2ی مورد مطالعه به میزانی ژنتیکی بین دو گونهشناسی را تأيید کرد. فاصلهنمود و شناسايی ريخت

 دست آمد.

های ها از طريق ويژگیها و دشواری در شناسايی آنی بسیار کوچک بدن کنهبه طور کلی، با توجه به اندازه

 هایروش برای خوبی مکمل هاگونه تشخیص و شناسايی هزمین د درنتوانمیهای مولکولی ظاهری، روش

نیز  تبارشناسیدر تحقیقات تاکسونومیک، ژنتیک جمعیت و ترسیم درخت ها . اين روشدنباش شناسیريخت

مثال عنوان شناسی نیز مفید باشد؛ بهبندی کنهامروزه شناسايی مولکولی توانسته در مطالعات رده شود.استفاده می

DNA ها مورد استفاده قرار گرفتهای جديد کنهبرای توصیف گونهدر مطالعات متعددی  بارکدينگ (Badek et 

al., 2008; Dabert et al., 2008; Skoracka, 2009; Glowska et al., 2012a, b( محققان ديگر مانند .)2015) 

Bennur et al.  توان به کمک دو ژن میدر پژوهش خود نشان دادند کهCOI  وITS های مختلف خانوادهگونه 

برای شناسايی  DNAی بارکدسازاز روش  .Doña et al( 2015کرد. ) يیشناسا( را Tetranychidaeهای تارتن )کنه

پرندگان استفاده کردند و به اين نتیجه رسیدند که ( Astigmatina: Analgoidea and Pterolichoideaهای پر )کنه

با استفاده از دو ژن Matsuda et al. (2012) کند. در بررسی ديگری، شناسی را تأيید میاين روش شناسايی ريخت

COI 28وS  ،17 های جنس گونه از کنه(Tetranychidae )Oligonychus Berlese, 1886   شناسايی کردند. را

(Knee et al. 2012)  با استفاده از دو ژنCOI  وITS2 های مخفی در جنسبه وجود گونه (Uropodoidea )

Uroobovella spp. .(2006) پی بردندTixier et al. های در يک کار مشابه نشان دادند که توالیCOI  وITS 

 T. phialatus Athias-Henriot و  Typhlodromus exhilarates Ragusaمخفی توانند موقعیت دو گونهمی

(Phytoseiidae)  .(2012)را شناسايی کنندOkassa et al.  12با کمک دو نشانگر میتوکندريايیS rRNA  وCytb 

mtDNA مخفی  موفق به شناسايی دو گونهT. (Typhlodromus) exhilaratus  و(Phytoseiidae) T. (T.) phialatus 

در  Hosseini-Chegeni( 2015) اند، شدند.های آفت از اروپای جنوبی گزارش شدهکه به عنوان شکارگرهای کنه

شناسی، شناسايی مولکولی و روابط تنوع ريختبه بررسی  ITS2و  COIهای دکتری، به کمک ژن قالب رساله

پرداخت و وضعیت تاکسونومیک و  Koch, 1844  Hyalomma(Ixodidaeهای مختلف جنس )تبارشناسی گونه

-et al.   Hosseini(2017کرد. در بررسی ديگری، )های اين جنس را مشخص ای کنهتنوع درون و بین گونه

Chegeni های خانوادهدو گونه از کنه Ixodidae  را با استفاده از نواحیCOI  وITS2 شناسايی کردند . 
ی مورد نظر را از هم تفکیک نموده و به خوبی توانست دو گونه ITSبراساس نتايج اين مطالعه، توالی ژن 

، شناسايی مولکولیای در گونه-ی فواصل بین و درونبه دلیل اهمیت محاسبه را تأيید کند. های مورفومتريکيافته

 18Sو يا  COI، 28S ،COIIهايی نظیر استفاده از ژنهای بیشتر اهمیت زيادی دارد. به علاوه استفاده از جمعیت

شود در پايان پیشنهاد می اشته باشد.های اين خانواده در بردتری از گونهتواند اطلاعات دقیقمی ITSدر کنار ژن 

 های راستههای اين خانواده و ديگر خانوادهبه منظور تکمیل اطلاعات موجود در بانک جهانی ژن، ساير گونه

ها با يکديگر و روابط تبارشناسی را ی بهتر توالیاستیگمايان از نظر مولکولی نیز بررسی شوند تا مقايسهمیان

 پذير کند.امکان
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                        *        20         *        40         *        60       
O.compositus : ............................G.............T................. :  60 

O.caucasicus : ...........................................................- :  59 

               ATCCATTCACTCGCTATGGGAGAATGGT CTAGAATGATGAC TAACTCGTTGGTTGTG        

                                                                         

                        *        80         *       100         *       120       

O.compositus : ...............................TT........................... : 120 

O.caucasicus : -.............................G............................. : 118 

                GCTGGCGCGAGCTGTTACTCGCCGCCGTT   GCCGAGTTTCCCCTGTCCTACCCAGCT       

                                                                         

                        *       140         *       160         *       180       

O.compositus : ...T........................G............................... : 180 

O.caucasicus : ..-...-..T..........................................T....... : 176 

               TG  TG CG CGAGCGGACACGGTTGGA ACGGCCACGGGAGAGGCATATAT ACCACCG       

                                                                         

                        *       200         *       220         *       240       

O.compositus : ............................................................ : 240 

O.caucasicus : ............................................................ : 236 

               CGTAATCGGCTACGCACTGTATTGCTAAAACGGATATGTATAGCGTTCTCACTTGTGCCA       

                                                                         

                        *       260         *       280         *       300       

O.compositus : .............T.............................................. : 300 

O.caucasicus : ......................................................-..... : 295 

               TTACCCGGCGCCA AAAGTTAGACGCTCACGTCGTTGGACCGACCAACTCGACA CCCTT       

                                                                         

                        *       320         *       340         *       360       

O.compositus : ............................................................ : 360 

O.caucasicus : ............................................................ : 355 

               TTTTCCTATTCTGTGCTATTGAGAATCAAACATTACAAGACTCAATATGGGGGATCACTT       

                                                                         

                        *       380         *       400         *       420       

O.compositus : ............................................................ : 420 

O.caucasicus : ............................................................ : 415 

               AGTCCTTAAATCGATGAAAAACATAGTAATTTGTGGAAATTGATGTGAGTTGTGAAATTT       

                                                                         

                        *       440         *       460         *       480       

O.compositus : ............................................................ : 480 

O.caucasicus : ...........................................T................ : 475 

               TGTGAGCATTGTGTTTTTGAATGAAAATTTCAGCATGGATGCA TCGTATCTATGCTACA       

                                                                         

                        *       500         *       520         *       540       

O.compositus : ............................................................ : 540 

O.caucasicus : ............................................................ : 535 

               TTTGTTTCAGTATATAAAATGTACCATACGTATTTACTATTGCTGTACCCGTTTACAGCA       

                                                                         

                        *       560         *       580         *       600       

O.compositus : ....................................T.......-...........T... : 599 

O.caucasicus : ............................................................ : 595 

               ATGGTATAAAATCTCTTGGATCACAAGCGTGATTTA CCAAGCC TAGAGTGGACG GGT       

                                                                         

                        *       620         *       640         *       660       

O.compositus : ............................................................ : 659 

O.caucasicus : ............................................................ : 655 

               TGTGATGCTGCCCGTGTTGCTGTGTCAAAGGCCGTTCTGGCTGGCGACGAACCAACAGCG       

                                                                         

                        *       680         *       700         *       720       

O.compositus : .....................................-...................... : 718 

O.caucasicus : ........................G.........................T......... : 715 

               ACGCTTGTCTGCAGCGTACGCCCG CCGTTCGACCAA TGACGTGTATCT AAATCAAGT       

                  

                  

O.compositus : ..... : 723 

O.caucasicus : ..... : 720 

               GTGAC        

 

 

 .Olopachys caucasicus و Olopachys compositus مربوط به دو گونه ITSژنی  ناحیه های مرتب شدهتوالی -1شکل 

 در نوکلئوتید هر موقعیت دهندهنشان اعداد .( استgapنقاط و خط تیره به ترتیب معرف نوکلئوتیدهای يکسان و فاصله )

 مرتب شده هستند. هایتوالی
Fig. 1. Alignmented sequences of the ITS gene for two species Olopachys compositus and Olopachys 

caucasicus. The dots and hyphen represent the same nucleotides and spacing (gap), respectively. 

Numbers represent the position of each nucleotide in alignmented sequences. 
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 های خانوادهبرای شناسايی مولکولی دو گونه از کنه ITSنشانگر  از استفاده جهت در کوششی مطالعه اين

Pachylaelapidae  بود. نتايج اين مطالعه مؤيد اين است که نشانگر در استان گیلانITS تواند به عنوان ابزاری می

تر از گسترده امید است پژوهش حاضر آغازی برای استفادهمناسب برای تفکیک اين دو گونه به شمار رود. 

 .باشد مشابه هایزمینه و راستا اين های مولکولی درروش
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