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سبز  یبالتورهای جمعیت یکیتنوع ژنت لیو تحل هیو کاربرد آن در تجز یازماهوارهیرهای نشانگر

(Neuroptera:Chrysopidae ) (Stephens, 1836) Chrysoperla carnea  
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 چکیده

د، در کش ور انا اش ش د     ش ون یشناخته م   زین یستیبه عنوان عوامل کنترل زکه  هاآفت یعیدشمنان طبمطالعات کمی روی تنوع و ساختار ژنتیکی 
ه ای متتف ا از ار ارد  اس تان     جمعیتانااش شد.  Chrysoperla carnea سبزی بالتوریهاتیجمع یکیژنتتنوع سهیمقا هدف باین پژوهش است. ا
 راز،یش   کردس تان،  تر ران،  هرمزگ ان،  لان،یگ   مازندران، لرستان، کرمانشا ، کرمان، اصفران، ،یغرباانیآذربا ،یشرقاانیآذربا یهااستان شامل کشور
 شکفیاند درصد بیشترین مقایسه شدند. ISSR یمولکول نشانگر 01 از استفاد  با یهفند یهاتیجمع باها این جمعیت .شدند یآورجمع همدان و نزناا

 فاصفه کمترینبود.  درصد 33/33 میزان به UBC-886 ژنی جایگا  به متعفق آن کمترین و درصد 88/88 میزان به UBC-809 ژنی جایگا  به مربوط
 تعداد میانگین .بود کرمان استان جمعیت با ژنتیکی فاصفه بیشترین و گیلان استان جمعیت به مربوط مطالعه، مورد هایجمعیت با هفندی جمعیت نتیکیژ

 حاض ر  طالع ه م آم د.  بدست 09/0 و 40/0 ،48/0 موثر، آلل تعداد میانگین و 0/4 ،6/6، 9/6 معادل، ترتیببه کرمان و گیلان هفندی، جمعیت برای آلل،
 .دارند بالایی کارایی حشر  این ژنتیکیتنوع مطالعه در ISSR نشانگرهای که داد نشان

 
 ISSR  جغرافیایی، جمعیت ژنی، جایگا  ،ژنتیکی تنوع سبز،بالتوری: کلیدیهای واژه

 

   0 مقدمه
ی از خ انواد   Chrysoperla carnea (S.)ه ای س بز   ب التوری 

Chrysopidae)ی (، راس     ته(Neuropteraو زی     ر )ی راس     ته
(Hemerobiiformمی )   ه ای خ انواد  باشند. ای ن خ انواد  دارای زی ر 

Chrysopinae, Apochrysopinae,Chrysopinae   ب   ود  و ب   ا
گونه در تماش نقاط دنیا انتشار یافته اس ت و   0011جنس و  81داشتن 

  اس ت  از این راسته شناسایی شد تا کنون به عنوان بزرگترین خانواد 
ها، ها، سفید بالکسبز بعنوان شکارای شته(. لاروهای بالتوری03و  ۵)

ه ا ک ارآیی داش ته و در بس یاری از کش ورها      ها و لارو پروان ه تریپس
(. 03گی رد ) ها برای کنترل آفات متتفا صورت میرهاسازی بالتوری

ز در سبدر ایالات متحد  امریکا کنترل بیولوژیکی با استفاد  از بالتوری

                                                           
گرو   ، استاد و دانشیارشناسی کشاورزیدانشاوی دکتری حشر ترتیب به -3و  0، 0
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ه ا و  مورد کنترل بیول وژیکی آف اتی از قبی ل شپش ک آردآل ود، ش ته      
ه ای متع ددی در م ورد    کت ا   (.03) ها صورت گرفت ه اس ت  زنارک

های سبز به ااپ رسید  که کتا  مرب وط  پرورش و رهاسازی بالتوری
به مک ایون و همکاران یکی از برت رین آنر ا در ای ن زمین ه بش مار      

ح دود ار ل گون ه از     0110ی ران ت ا س ال    ( در کش ور ا 06آی د ) می
ای  ن . (08ه  ای خ  انواد  کریزوپی  د  شناس  ایی ش  د  اس  ت )ب  التوری
 نس  بی در براب  ر برخ  ی ه  ا ب  ه دلایف  ی، از جمف  ه مقاوم  تش  کارگر

انبو ، پراکنش جغرافیایی و دامنه میزب انی در   تولید امکان ها،کشآفت
ه ای انس انی ب ر    ی ت ان د. فعال کنترل بیولوژیک مورد توجه قرار گرفته

ها اثر ها و پراکنش جغرافیایی آنگونه از بسیاری جمعیت انداز  فراوانی
ه ا ب ه   گون ه گذاشته است. امروز  انتقال، تکثیر مص نوعی و انق را    

 امری معمول تبدیل شد ، بنابراین لازش است که اثر ای ن موض وع ب ر   
رار گی رد  جمعیت مورد بررسی ق   یک افراد در و پراکنش ژنتیکی تنوع

 هاگونه جمعیت ژنتیکی ساختار و طبیعی ترکیب شناخت نتیاهدر  (.7)
 از متن وعی  ماموع ه  به (. جمعیت00رسد )امری ضروری به نظر می

 ش رای   ه ا، نس ل  فاص فه  همچ ون  ع وامفی  ک ه  شودگفته می هاژن
 انداز  کاهش به منار هازیستگا  رفتن بین از و هوائی و آ  نامناسب

 ران )علوم و صنایع كشاورزی(های حفاظت گیاهان اینشریه پژوهش
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گ ردد و ای ن   م ی  ژنتیک ی تن وع  کاهش نتیاه و در موثر هایجمعیت
اقتص ادی   نظر (. از8دهد )می افزایش را هاموضوع خطر انقرا  گونه

C. carnea های خانواد  کریزوپی د  محس و    گونه ترینمرم از یکی
 ذخ ایر  حفاظ ت  برای لازش مدیریت اعمال و ریزیبرنامه گردد. لذامی

و مریستیک ب رای   مرفومتریک صفات .شدبامی مرم بسیار ژنتیکی آن
 شد. ب ا گذش ت زم ان   ذخایر استفاد  می ساختار اولیه بررسی مطالعات

مولکولی که متآثر از فاکتورهای محیطی نبودند مورد توج ه   مارکرهای
ای ریزم اهوار   DNA مارکره ای  مارکره ا،  این جمفه قرار گرفتند. از

((Microsatellite موج  ود در  ورفیس  ممپف  ی قادرن  د ک  ه هس  تند
. (08و  0۵، 01، 09، 0۵، 04، 03) دهند نشان های حشرات راجمعیت

ای از حش رات ق ادر   نیز دز طیا گسترد ISSR0هم انین مارکرهای 
 های مورد مطالعه ب ود  اس ت  به تعیین مقدار پفی مورفیسم در جمعیت

 انا اش  و م دیریتی  ه ای برنام ه  گسترش(. 34و  31، 06، 00، 01، 6)
 ک ه  باش د  مفی د  تواندمی ذخایر بالتوری هنگامی بازسازی هایلیتفعا

خوبی مورد بررسی قرار گیرد.  به گونه آن جمعیت ساختار ژنتیکیتنوع
 خص و   در مص نوعی  تکثیر در ژن دهند  هایجمعیت انتتا برای 
 ب ه  ذخایر نیاز به اطلاعات ض روری  امر بازسازی در و جمعیت ساختار

ش ناخته   خوبی به واقعیت این از مطالعه این همیت(. ا00) رسدمی نظر
 و فن وتیپی  پتانس یل  ب ه  بس تگی  جمعی ت  ه ر  س ازگاری  شود کهمی

توس  یک عام ل   آفات کنترل زمینه در موفقیت و دارد آن اکولوژیکی
و  جمعیت مناس ب بس تگی دارد   انتتا  به مستقیم طور بیولوژیک به

 مرب وط  ه ای ظرفی ت  با محیطی فشار عوامل شود کهزمانی ایااد می
 فرآین د  در هاآن ژنتیکی ساختار دانستن بنابراین. باشند داشته مطابقت
تن وع ژنتیک ی    (.4دارد ) زی ادی  اهمی ت  آفات کنترل جمعیت انتتا 

کن د، ب ا ای ن ح ال مطالع ات کم ی       بستر اساسی تکامل را فراهم می
ی د را  های حشرات مفتاثیرات تغییرات اقفیمی بر تنوع ژنتیکی جمعیت

از این پژوهش بررسی ساختار و تن وع ژنتیک ی    کنند. هدفارزیابی می
و شناس  ایی  ش  رای  اقفیم  ی متف  اوت در C. carnea ه  ایجمعی  ت

پتانسیل تحقیقات آیند  بر نقش بالقو  تنوع ژنتیک ی در عمفک رد ای ن    
 حشرات مفید است.

 

 هامواد و روش

 آوری نمونهجمع

 039۵ -0397ه ای  آبان ما  س ال  های اردیبرشت تا اواخردر ما 
ه  ای ه  ای م  ورد مطالع  ه از من  اطق متتفف  ی از اس  تان    نمون  ه

غربی، اصفران، کرمان، کرمانشا  ، لرستان، شرقی، آذربایاانآذربایاان
، زناان و همدان فارسمازندران، گیلان، هرمزگان، ترران، کردستان، 

ب ا ت ور زدن    ب رداری در ط ول روز  (. نمون ه 0آوری شدند )جدول جمع

                                                           
1- Inter simple sequence repeats 

ن وری  بصورت جارویی روی یوناه، و در طول شب با اس تفاد  از تف ه  
برداری از مزارع یوناه هر منطقه صورت گرف ت.  صورت گرفت. نمونه

ع دد ب رای    07آوری گردید و از ه ر اس تان   نمونه جمع 0111در کل 
آوری ش د  ب ا   ه ای جم ع  مطالعات مولک ولی انتت ا  گردی د. گون ه    

اتانول مطفق نگرداری ش د  و ب اقی ب ه ص ورت اتال ه و      نوری، در تفه
ای دولایه نگرداری ش دند.  تعدادی به صورت خشک بین پدهای پنبه

های هفندی که از شرر و دانشگا  واگنی نگن هفن د   به نمونه دسترسی
آوری استان هم دان  عدد با مساعدت پارک عفم و فن ۵1بود به تعداد 

ع دد   07دید. ک ه از ای ن تع داد    از طریق شرکت تکنو آگرو محقق گر
 برای مطالعات مولکولی انتتا  شدند.

 

  DNA استخراج

 TOP ( T0PAZ Inc)نمون ه ب ا اس تفاد  از     DNAاس تترا   

General Genomic DNA Purification kit  ب  ر اس  اس  و
بع د از ای ن    گرف ت.  راهنمای آن با اندکی تغییرات ص ورت  یکتابچه

استتراجی انا اش ش د. جر ت     DNAت مرحفه ارزیابی کمیت و کیفی
 درصد استفاد  شد. 0از ژل آگارز  DNA مشاهد  کیفیت

 

 Polymerase Chain) مننراج ی پلنن  واکنن ز جنرهننر   

Reaction) 
براساس مطالعات قبفی انااش شد  به منظور بررسی تنوع ژنتیک ی  

 س ایر  اتص ال و  دم ای  ت والی،  ن اش،  آغازگر انتتا  گردی د.  01تعداد 

آورد  ش د  اس ت. اج زای     (0 )ج دول  در آغازگره ا  م اش ت خصوصیات
میکرولیتر تری ه ش د ک ه ش امل      0۵مراز در حام واکنش زنایر  پفی

ای ژنومی )ب ا  انمیکرولیتر از دی PCR X)01،) 0میکرولیتر بافر  ۵/0
با غفظت میکرولیتر کفرید منیزیم ) 0تر(، نانوگرش در میکرولی 31غفظت 

 0/1پیکومول،  0ولیتر جایگا  ژنی با غفظت میکر ۵/0مول( و میفی ۵1
 DNTP میکرولیتر  Polymerase  Taq DNA ،0/1میکرولیتر آنزیم

میکرولیتر آ  مقطر اس تریل ب ود. م واد     06و  (مولمیفی01)با غفظت 
مورد استفاد  از شرکت تکاپو زیست تری ه ش دند. تکثی ر در دس تگا      

ه ا  و ارخ ه  lerThermal Cyc TMBio RAD,C 1000 ترموسایکفر
 94 دم ای  در اولی ه  س ازی واسرشت ارخه یک .بدین شرح انااش شد

 س ازی واسرشت ارخه شامل 3۵ ثانیه، 311 مدت به گرادسانتی درجه
 در اتص ال آغ ازگر   ثانی ه،  48م دت   به گرادسانتی درجه 94 دمای در

 ثانی ه،  61 م دت  ب ه  آغازگر( نوع به گراد )بستهسانتی درجه ۵۵ دمای
 ی ک  و گ راد درجه سانتی 70 دمای در ثانیه 001 مدت به بس  مرحفه
گ راد  س انتی  درجه 70 ثانیه در دمای 711 مدت به نرایی بس  ارخه

 0مراز با اس تفاد  از ژل آگ ارز   ای پفیهای زنایر قرار گرفت. فرآورد 
آمی زی  لیتر رنگدرصد در محفول اتیدیوش بروماید یک نانوگرش بر میفی

 (.3) شدند
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 برداریمختصات جغرافیایی مناطق نمونه -1جدول 
Table 1- Sampling localities and their geographical coordinates 

Province 

 استان

City 

 شهرستان

Latitude 

 طول جغرافیایی

Longitude 

 عرض جغرافیایی

Code         Height 

 ارتفاع       کد شهر

 آذربایاان غربی
Western Azerbaijan 

Urumia 37.55321585 45.07627659 1348              1 

Bukan 36.51512233 46.20708472 1340              2 

Khoy 38.55179431 44.95974594 1136              3 

 لرستان
Lorestan 

Khorramabad 33.48868134 48.35929003 1188              4 

Borujerd 33.89813714 48.7501026 1572              5 

Kuhdasht 33.52941544 47.60903406 1192              6 

 اصفران
Isfahan 

Isfahan 32.67210698 51.67157274 1575              7 

Khansar 33.22605745 50.31752524 2215              8 

Shahreza 32.00734554 51.85222690 1833              9 

 گیلان
Gilan 

Rudbar 36.82289358 49.42928867 212               10 

Rasht 37.28079786 49.59250067 3                   11 

Astara 38.42208367 48.86927386 24                 12 

 مازندران
Mazandaran 

Sary 36.56611747 53.05876297 42                 13 

Amol 36.46981559 52.35124183 94                 14 

Chaloos 36.65428442 51.42130387 29                 15 

 کرمانشا 
Kermanshah 

Kermanshah 34.32365879 47.07410791 1351             16 

Kangavar 34.50332392 47.96530129 1468             17 

Sarpol-zahab 34.45758373 45.86860067 556               18 

 همدان
Hamedan 

Hamedan 34.79881288 48.51516762 1818             19 

Malayer 34.29290641 48.82193253 1748             20 

Kabudarahang 35.20000154 48.71226525 1672             21 

 شرقی آذربایاان
East Azerbaijan 

Maragheh 37.38950217 46.23764728 1451             22 

Tabriz 38.07847882 46.30374328 1402             23 

Marand 38.43060508 45.77383802 1331             24 

 کرمان
Kerman 

Kerman 30.28451186 57.07261258 1764             25 

Baft 29.23494228 56.59894493 2275             26 

Kuhbanan 31.41029769 56.28292425 1990             27 

 هرمزگان
Hormozgan 

Minab 27.14554001 57.07321481  40                28 

BandarAbbas 27.19463488 56.30798292  17                29 

Rudan 27.44130894 57.19104800 196               30 

 ترران
Tehran 

Tehran 35° 49′54.15 051° 25′35.00 1862             31 

Varamin 35° 20′51.16 051° 40′48.69 950               32 

Damavand 35° 43′44.11 052° 07′00.70 2233             33 

 زناان
Zanjan 

Zanjan 36° 42′37.00 048° 22′25.99 1546             34 

Soltanieh 36° 26′32.37 048° 46′03.02 1788             35 

Ghydar 36° 01′57.55 048° 37′25.27 1836             36 

 کردستان
Kurdistan 

Saghez 36° 10′ 22.60 046° 17′ 22.05 1775             37 

Maryvan 35° 37′ 36.87 046° 17′ 18.38 1989             38 

Baneh 35° 55′ 43.60 045° 58′ 42.11 1561             39 

 شیراز
Shiraz 

Shiraz 29° 24′ 31.51 051° 36′ 53.96 2105             40 

kazeron 29° 36′ 54.32 051° 34′ 44.82 807               41 

Fasa 28° 59′ 19.33 053° 39′ 56.47 1563             42 

 

 هاترزیه و تحلهل داد 

 آلل الا( تعداد جمعیت، شامل؛ ژنتیک هایشاخص محاسبه برای 
 (  واینب ر،، –ه اردی  و درص د آن تع ادل   ش کل شد  اند مشاهد 

 تن وع  شانون،  ( شاخص انتظار، مورد و شد  مشاهد  هتروزایگوسیتی
 برای ( و36)  POPGENE افزارنرش از ژنتیکی فواصل و (00نی )ژنی

 مطالع ه  های موردجمعیت درون و بین کولیمول واریانس تازیه انااش
 (، از04استفاد  ش د )  .GenAlex 6افزارنرش از خوشه مطفو  تعداد و

ب رای  AMOVA(Analysis of molecular variance) اف زار  ن رش 
 ها استفاد  گردید.بررسی تنوع ژنتیکی بین و درون جمعیت
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 (2112تحقیق باربوسا و همکاران )در این  شدهاستفاده  ISSRنشانگر  هایجایگاه ژنی -2 جدول
Table 2- The list of ISSR - primers used by us   (Barbosa et al., 2014) 

 دمای اتصال
Annealing temperature (C°) 

 توالی جایگاه ژنی
Sequence (5’ → 3) 

 نام پرایمر
Name of 

Prime 

51 5´-AGAGAGAGAGAGAGAGG-3´ UBC-809 
55 5´-GTGTGTGTGTGTGTGTC-3´ UBC-820 
48 5´-AGAGAGAGAGAGAGAGCA-3´ UBC-836 
55 5´-GTGTGTGTGTGTGTGTCA-3´ UBC-849 
55 5´-ACACACACACACACACTA-3 UBC-856 
48 5´-GGAGAGGAGAGGAGA-3 UBC-880 
46 5´-CTCCTCCTCCTCCTCGT-3´ UBC-886 
50 5´-GAGCTCTCTCTCTCTCT-3´ UBC-891 
48 5´-GAGAGAGAGAGAGAGAT-3 UBC-810 
51 5´-GAGAGAGAGAGAGAGAA-3 UBC812 

 

 نتایج و بحث

اس تترا  ش د  نش ان داد ک ه      DNAارزیابی کمی ت و کیفی ت   
استترا  شد  از کمیت و کیفیت ب الایی برخ وردار    DNAهای نمونه
ش کل بودن د.   باند ان د  43باند بود که  64تعداد کل باندها  .باشندمی

( bp) 0۵11 – 0۵1دامنه انداز  آلفی آغازگرهای م ورد بررس ی ب ین    
نه انداز  آلفی آغازگرهای استفاد  ش د  در ای ن مطالع ه    متغیر بود. دام

دارای اختلافاتی نسبت به دامنه آلفی گزارش شد  در مطالعات باربوسا 
 01 اس تفاد ،  های م ورد ( بود  است. از بین جایگا  ژنی3و همکاران )
 تم اش  .کردن د  امتیازدهی تولید قابل و واضح باندی الگوی جایگا  ژنی
دادند و این موضوع مطفوبیت اس تفاد  از   نشان کفیاندش جایگا  ژنی

ب ین   (PIC) ش کفی دهد. محتوی اطلاع ات ان د  ها را افزایش میآن
-UBC  متغیر بود که بیشترین آن مربوط به آغازگر 643/1تا  310/1

بود. ب ا وج ود    UBC-812و کمترین مقدار آن مربوط به آغازگر  809
ای ن    UBC-809در جایگا   و نه آلل UBC-812پنج آلل در جایگا  
(. به طور کفی بالا بودن مق دار  3رسد )جدول نظر مینتیاه منطقی به

نش ان دهن د  ق درت ب الای      (PIC)ش کفی  محتوی اطلاع ات ان د  
ای بود  در مطالع ه  ژنتیکی تنوع معادل هاها در تفکیک ژنوتیپجایگا 

 Chrysoperlaروی گون ه   0104و همک اران در س ال    که باربوس ا 

(Neuroptera, Chrysopidae)  (H)externa    011انااش دادن د از 
پرایم ر بان دهای    07پرایمر باندهای ض عیا،   43پرایمر مورد استفاد  

 UBC-809 (AG)8G, UBC-810پرایم  ر،  06ش  کفی و ان  د

(GA)8T, UBC-812 (GA)8A, UBC-817 (CA)8A, UBC-
818(CA)8G, UBC-819 (GT)8A, UBC-820 (GT)8C, 
UBC-828(TG)8A, UBC-836 (AG)8YA, UBC-840 
(GA)8YT, UBC-846(CA)8RT, UBC-849 (GT)8YA, 
UBC-856 (AC)8YA, UBC-880(GGAGA)3, UBC-886 

VDV(CT)7 ,UBC-891 HVH(TG)7 تری تولی د  باندهای واضح
 67/48ش کل نی ز ب ه ط ور می انگین      (. درصد باندهای ان د 3کردند )

ژنی مورد استفاد  ، بیشترین تعداد آلل  هایگزارش شد. از بین جایگا 
  UBC-809در سه جمعیت هفندی، گیلان و کرمان در جایگ ا  ژن ی  

مربوط به هم ین جایگ ا     آلفی دامنه (. بیشترین4مشاهد  شد )جدول 
(. بالا بودن فراوانی میانگین تعداد آلل مشاهد  ش د   0ژنی بود )شکل 
نیز گزارش شد   (3همکاران )ژنی در مطالعات باربوسا و در این جایگا 

ژن ی   ش کفی ب الای ای ن جایگ ا     است که این موضوع حاکی از ان د 
 باشد. می

ب ر روی ژل آگ ارز    ISSR-PCRنمونه الگوی باندی محصولات 
هایی اس ت  (. اعداد در شکل مربوط به مکانUBC-809)آغازگر  0٪

 شرح داد  شد  است. 0که در جدول 
 

 ISSR ر براسنا  نانان ر  نتایج حاصنل اج ترزینه کتسنت   

(Inter Simple Sequence Repeats) 
های مورد مطالعه براس اس  نتایج حاصل از تازیه کلاستر جمعیت

ه ای  ( ارایه داد  شد  است. جمعی ت 0ضریب تشابه جاکارد در )شکل 
مورد مطالعه در سه گ رو  ق رار گرفتن د. جمعی ت هفن دی ب ه هم را         

ش رقی و  آب اد و آذربایا ان  ، خ رش های گیلان، مازندرانجمعیت استان
ه ای کرم ان، سیس تان،    ه ای اس تان  غربی در گ رو  اول و جمعی ت  

ه ای هم دان،   ه ای اس تان  اصفران و شیراز در گ رو  دوش و جمعی ت  
زناان، کرمانشا ، ترران و کردستان در گرو  سوش قرار گرفتند. مقادیر 

ت زی اد  اکی از ش باه ه ا پ ایین و ح    ژنتیکی بین جمعیتعددی فاصفه
های مورد مطالعه بود. براساس درخت فیفوژنی ترسیم شد  ب ا  جمعیت

( ک  ه 3 و 0)ش  کل  ISSRه  ای حاص  ل از نش  انگر اس  تفاد  از داد 
های مورد مطالعه را در س ه گ رو  ق رار داد. فواص ل ژنتیک ی      جمعیت

( و سایر محقق ین  3۵نیز توس  ولز ) این جنس هایپایین بین جمعیت
 ه ای س بز ج نس   ول ز ار ار گون ه از ب التوری     گزارش ش د  اس ت.  

Chrysoperla    را از نظر تنوع در هفد  مکان جایگا  قاب ل تش تیص
توان ب ه  الکتروفورزی مورد بررسی قرار داد. از اهداف مورد مطالعه می

 C. plorabunda  بررسی میزان تنوع ژنتیکی بین دو گونه سیبفینگ 

(F)   و( C. johnsoni (Hب ا  گون ه  دو این و مقایسه C. downesi 

(S.) .تف اوت  جمعیت کل بین در راجر و نی ژنتیکی فاصفه را برشمرد 
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 UPGMAتازی  ه کلاس  تر براس  اس روش    .نداش  ت داریمعن  ی
را در دو  C.johnsoni و  C. Plorabundaهای م ورد مطالع ه  نمونه

 .خوشه مازا قرار نداد
ب ه  آزم ون تازی ه    ISSR برای تعی ین نح و  پ راکنش نش انگر    

مقادیر ویژ  م اتریس ش باهت، درص د     .های اصفی انااش گرفتمولفه
ه ای مس تقل و می زان    تامعی تغیی رات توجی ه ش د  توس   مولف ه     

ش ود در  ه ا نش ان داد  م ی   تغییراتی که توس  هریک از ای ن مولف ه  
مولف ه   01درصد از تغیی رات توس      011 ( آورد  شد  است.۵)جدول 

 و ۵7/01، 68/07، دوش و سوش به ترتیب لی اومولفه اول توجیه شدند.
ها به ص ورت  این مولفه از کل تغییرات را توجیه کردند. درصد 10/03

مستقل از یکدیگر، و هر کداش درصدی از تن وع را ک ه توس   مولف ه     
 اصفی قبفی توجیه نشد  بود، را توجیه کردند.

 

 
 (UBC-809درصد )آغازگر  2آگارز روی ژل بر   ISSR-PCRنمونه الگوی باندی محصولات  -1شکل 

 شرح داد  شد  است. 0هایی است که در جدول اعداد موجود در شکل مربوط به مکان

Figure 1- The sample of  band pattern of ISSR-PCR products on 2% agarose gel (UBC-809 primer) 
The numbers in figure corresponds to locations described in Table 1. 

 
 ISSR با استفاده از نشانگرهای Chrysoperla carnea های مختلفنتایج حاصل از بررسی چندشکلی در جمعیت -3جدول 

Table 3- Polymorphism in different populations of Chrysoperla carnea by use of ISSR primers 

 شکلیدرصد چند

Polymorphism 

Percentage 

 

 شکلیعات چندمحتوای اطلا

Polymorphic 

information content 

(PIC) 

 

-عداد باندهای چندت

 شکل

The number of 

polymorphic 

bands 

 

 باندها کل تعداد

The total 

number of 

bands 

 

دامنه اندازه 

آللی مشاهده 

 شده

The size 

range 

 of observed 

allele 

 ام آغازگرن

Name of primer 

 

 

88.88 0.643 8 9 150-1400 UBC-809 

75 0.615 6 8 220-1500 UBC-820 

71.42 0.572 5 7 280-1200 UBC-836 

66/66 0.464 4 6 300-1500 UBC-849 

66.66 0.444 4 6 180-1500 UBC-856 

57/14 0.521 4 7 170-1400 UBC-880 

33/33 0.391 2 6 300-750 UBC-886 

80 0.320 4 5 250-1100 UBC-891 

60 0.311 3 5 300-700 UBC-810 

60 0.302 3 5 210-1000 UBC-812 
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 استفاده شده ISSRمیانگین تعداد آلل مشاهده شده و موثر آغازگرهای نشانگر  -2جدول 
Table 4- Mean number of observed and effective alleles of ISSR marker primers used 

 
U

B
C

-8
0

9
  U

B
C

-8
3

6
 

U
B

C
-8

4
9

 

U
B

C
-8

8
6

 

U
B

C
-8

1
2

 

U
B

C
-8

2
0

 

U
B

C
-8

5
6

 

U
B

C
-8

9
1

 

U
B

C
-8

1
0

 

U
B

C
-8

8
0

 

n.o 6.8 5.9 5.4 5.5 4.8 6.4 5.35 5.1 4.9 5.7 
n.e 1.45 1.37 1.35 1.29 1.30 1.41 1.34 1.35 1.28 1.36 

n.o میانگین تعداد آلل مشاهد  شد  و :n.e میانگین تعداد آلل موثر 

n.o: average number of observed alleles and n.e: average number of effective alleles 
 

 
براساس کدهای تعریف شده در  جاکاردبراساس ضریب تشابهو  UPGMAبا استفاده از روش  ISSRاز نشانگرهای  حاصل دندروگرام -2شکل 

 1جدول 
Figure 2-Cluster analysis based on UPGMA using Jaccard similarity coefficient. The numbers in figure corresponds to 

locations described in Table 1 
 

 
 ISSR های مورد مطالعه با استفاده از نشانگرنمودار پراکنش جمعیت -3شکل 

Figure 3- Distribution chart of studied populations using ISSR marker  
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 ISSR  نشانگر براساس اصلی های¬مولفه به تجزیه از حاصل ویژه مقادیر -5 جدول
Table 5- Eigenvalues obtained from principle component analysis based on ISSR primer  

 اصلیهای مولفه 

Principal 

components 

 مقادیر ویژه

Eigenvalues 

 درصد واریانس

Variance (%) 

 واریانس تجمعی

Cumulative 

variance 

 مولفه اول

First component 

2.13 27.68 27.68 

 مولفه دوش

Second component 

1.30 20.57 48.25 

 
ه ا، بیش ترین می زان    ژنی به ازای جمعی ت هایتوجه به جایگا  با

جمعی ت اس تان گ یلان     UBC-809ژن ی  شاخص شانون در جایگ ا  
 UBC-812ژن ی  ( و کمترین می زان ای ن ش اخص در جایگ ا     ۵3/1)

گردید. با توجه به وجود نه آل ل  مشاهد  ( 14/1جمعیت استان کرمان )
گ یلان و وج ود دو آل ل در     جمعیت استان UBC-809ژنی در جایگا 

جمعیت کرم ان، وج ود بیش ترین و کمت رین      UBC-812ژنی جایگا 
رس د. ای ن   ها منطقی به نظر میمیزان شاخص شانون در این جمعیت

 H( محاسبه گردید. بیشترین میزان ۵8/1مقدار برای جمعیت هفندی )
جمعی ت اس تان گ یلان     UBC-809ژن ی  ن ی( در جایگ ا   تنوع ژنی)
UBC-812 (119/1 )ژن  ی و کمت  رین مق  دار آن در جایگ  ا   (3۵/1)

جمعیت استان کرمان مشاهد  گردید. این مقدار برای جمعیت هفن دی  
( محاسبه گردید. بیشترین میزان هتروزایگوسیتی مشاهد  ش د   39/1)
( Ho ژن  ی در جایگ  اUBC-809 ( و 49/1جمعی  ت اس  تان گ  یلان )

مرب  وط ب  ه  (Ho)د  کمت  رین می  زان هتروزایگوس  یتی مش  اهد  ش   
باش د.  ( م ی 130/1) جمعی ت اس تان کرم ان    UBC-812ژنی جایگا 

در ( He)همچن  ین، بیش  ترین می  زان هتروزایگوس  یتی م  ورد انتظ  ار  
( و کمت رین  ۵79/1جمعیت استان مازن دران )  UBC-809ژنی جایگا 

 UBC-886ژن ی  در جایگ ا   ( He)میزان هتروزایگوسیتی مورد انتظار 
 UBC-809آغازگر  .( مشاهد  گردید134/1هرمزگان )جمعیت استان 

آل  ل در ای  ن جایگ  ا  و بیش  ترین می  زان    9ب  ا توج  ه ب  ه وج  ود   

ژنی جرت هتروزایگوسیتی مورد انتظار و مشاهد  شد  ، برترین جایگا 
باشد. در این تحقیق می C. carneaهای ژنتیکی در جمعیتبیان تنوع

ه ای ژن ی، ب ا اس تفاد  از     ا واینبر، برای تماش جایگ  –تعادل هاردی
های مورد مطالعه مورد بررسی ق رار  جمعیت( χ2 )آزمون کای اسکوئر 

وج ود تع ادل در جمعی ت( در ب ین     ) H0گرفت. ب ا توج ه ب ه ف ر      
 UBC-809ژن ی  ژنی، بیشترین می زان تع ادل در جایگ ا    هایجایگا 

–یه ا در تع ادل ه ارد   ها و جایگا مشاهد  گردید. تعدادی از جمعیت

داری از تعادل واینبر، قرار داشته و تعدادی دیگر دارای انحراف معنی
واینب ر، را   -واینبر، بودند. عفت انحرافات از تعادل ه اردی –هاردی

 بودن توان ناشی از حضور برخی از عوامل برهم زنند  مانند ناکافیمی
(. 6 و 0نش د ، دانس ت )   تکثی ر  ه ای آلل وجود ها، امکان تعداد نمونه

 ه ای ایران ی  در جمعی ت  واینب ر، -ه اردی  تعادل از دارمعنی حرافان
ش د.   مشاهد  ها لوکوس از بیشتری تعداد هفندی در جمعیت نسبت به

ژنتیک ی حش رات اطلاع ات ک امفی از     مطالعات صورت گرفته بر تنوع
 بشر اختیار در بومی هایگا زیست رفتن بین متازن ژنتیکی و تاثیر از

اولین مطالعه ارزی ابی ای ن گون ه ب ا      حاضر مطالعه(. 07) دهدمی قرار
باشد. نتایج این پژوهش حاکی از استفاد  از نشانگرهای ریزماهوار  می

 مورفیسم این گونه بود. در بررسی پفی ISSR-PCRکارایی روش 

 
 رد مطالعههای مواستان Chrysoperla carnea هایمیانگین تعداد آلل مشاهده شده و موثر در جمعیت -6جدول 

Table 6- Mean number of observed and effective alleles in Chrysoperla carnea populations of the studied provinces 

 هرمزگان

Hormozgan  

 همدان

Hamedan 

 مازندران

Mazandaran 

 کرمانشاه

Kermanshah 

 گیلان

Gilan 

 کرمان

Kerman 

 لرستان

Lorestan 

 

 آذربایجان غربی

W.Azerbaijan 

 

 

 شرقیآذربایجان

E.Azerbaijan 

 

 

 اصفهان
Esfahan 

 

4.5 5.8 6.3 5.1 6.6 4.1 6.1 5.5 5.6 n.o 4.9 
1.20 1.26 1.36 1.25 1.41 1.19 1.35 1.27 1.26 n.e 1.25 

n.o :میانگین تعداد آلل مشاهد  شد  و n.e: میانگین تعداد آلل موثر 

n.o: average number of observed alleles and n.e: average number of effective alleles 

 
 
 



 1444زمستان ، 4، شماره 53)علوم و صنایع كشاورزی(، جلد ایران  حفاظت گیاهانهای پژوهشنشریه      868

 های مورد مطالعهاستان Chrysoperla carnea  هایمیانگین تعداد آلل مشاهده شده و موثر در جمعیت -6جدول  ادامه

Table 6(continued)- Mean number of observed and effective alleles in Chrysoperla carnea populations of the studied 

provinces 

 تهران

Tehran 

 شیراز

Shiraz 

 زنجان

Zanjan 

  کردستان

Kurdistan 

 هلندی

Dutch 

 

5.4 5.1 5.7 5.3   n.o   6.9 
1.23 1.20 1.27 1.24 n.e   1.48 

 
نیز از تع دادی   های حشراتدر مطالعات متتفا برای سایر راسته
ت وان ب ه   که از آن جمف ه م ی  از پرایمرهای این تحقیق استفاد  شد ، 

بالپوش ان  ه ا و س تت  های پروانهبرای راسته UBC-809جایگا  ژنی 
( 30ب الان ) برای راسته نیم UBC819و  UBC-812 ( و30و  08، 0)

ه ای  آوری ش د  از اس تان  های جم ع اشار  کرد. در این مطالعه نمونه
ها ها و شاخصگیلان و مازندران و لرستان مقدار بالاتری از تعداد آلل

توان به بالا ب ودن  را به خود اختصا  دادند. از دلایل این موضوع می
 (.3ن بومی در این مناطق اشار  کرد )سطح پوشش گیاها

ه ا، بیش ترین می زان    ژنی ب ه ازی جمعی ت  هایبا توجه به جایگا 
جمعی ت اس تان گ یلان     UBC-809ژن ی  شاخص شانون در جایگ ا  

 UBC-812ژن ی  ای ن ش اخص در جایگ ا    ( و کمترین می زان  ۵3/1)
گردید. با توجه به وجود نه آل ل  مشاهد  ( 14/1جمعیت استان کرمان )

جمعیت استان گ یلان و وج ود دو آل ل در     UBC-809ژنی در جایگا 
جمعیت کرم ان، وج ود بیش ترین و کمت رین      UBC-812ژنی جایگا 

د. ای ن  رس  ها منطقی به نظر میمیزان شاخص شانون در این جمعیت
 Hبیشترین میزان  ( محاسبه گردید.۵8/1مقدار برای جمعیت هفندی )

جمعی ت اس تان گ یلان     UBC-809ژن ی  ن ی( در جایگ ا   تنوع ژنی)
UBC-812 (119/1 )ژن  ی ( و کمت  رین مق  دار آن در جایگ  ا  3۵/1)

این مقدار برای جمعیت هفن دی  جمعیت استان کرمان مشاهد  گردید. 
بیشترین میزان هتروزایگوسیتی مشاهد  ش د   ( محاسبه گردید. 39/1)
(ₒH)  809ژن  ی در جایگ  ا-UBC ( و 49/1جمعی  ت اس  تان گ  یلان )

مرب  وط ب  ه  (ₒH)کمت  رین می  زان هتروزایگوس  یتی مش  اهد  ش  د   
باش د.  ( م ی 130/1) جمعی ت اس تان کرم ان    UBC-812ژنی جایگا 

در  (eH)همچن  ین، بیش  ترین می  زان هتروزایگوس  یتی م  ورد انتظ  ار  
( و کمت رین  ۵79/1جمعیت استان مازن دران )  UBC-809ژنی ایگا ج

 UBC-886ژن ی  در جایگ ا   (eH)میزان هتروزایگوسیتی مورد انتظار 
 UBC-809 آغازگر .( مشاهد  گردید134/1جمعیت استان هرمزگان )
آل  ل در ای  ن جایگ  ا  و بیش  ترین می  زان    9ب  ا توج  ه ب  ه وج  ود   

ژنی جر ت  مشاهد  شد ، برترین جایگا هتروزایگوسیتی مورد انتظار و 
باشد. در این تحقیق می C. carneaهای ژنتیکی در جمعیتبیان تنوع

ژنی، با استفاد  از آزمون هایواینبر، برای تماش جایگا –تعادل هاردی
های مورد مطالعه مورد بررسی قرار گرفت. جمعیت ) 2χ)کای اسکوئر 

 ه ای جمعی ت( در ب ین جایگ ا    وجود تعادل در ) H0با توجه به فر  

مشاهد  گردید.  UBC-809ژنی ژنی، بیشترین میزان تعادل در جایگا 
واینبر، قرار داشته -ها در تعادل هاردیها و جایگا تعدادی از جمعیت

واینب ر،  –داری از تعادل ه اردی و تعدادی دیگر دارای انحراف معنی
ت وان ناش ی از   ا میواینبر، ر -بودند. عفت انحرافات از تعادل هاردی

 ها، امک ان نمونه بودن ناکافیحضور برخی از عوامل برهم زنند  مانند 
 تع ادل  از دارمعن ی  (. انح راف 09)دانس ت   نشد  تکثیر هایآلل وجود

 هفن دی در  جمعی ت  نسبت به های ایرانیدر جمعیت واینبر،-هاردی
ر مطالع ات ص ورت گرفت ه ب      شد. مشاهد  هالوکوس از بیشتری تعداد
ژنتیکی حشرات اطلاعات کامفی از متازن ژنتیکی و تاثیر از ب ین  تنوع

(. مطالع ه  07ده د ) های بومی در اختیار بشر قرار م ی گا رفتن زیست
حاضر اول ین مطالع ه ارزی ابی ای ن گون ه ب ا اس تفاد  از نش انگرهای         

-ISSRباشد. نتایج این پژوهش حاکی از ک ارایی روش  ریزماهوار  می

PCR مورفیسم این گونه بود. در مطالعات متتفا برای سی پفیدر برر
نی ز از تع دادی از پرایمره ای ای ن تحقی ق       های حش رات سایر راسته

برای  UBC-809توان به جایگا  ژنی استفاد  شد ، که از آن جمفه می
 و 09، 0ها و ستت بالپوشان توس  س ایر محقق ین )  های پروانهراسته
( اش ار   30ب الان ) رای راس ته ن یم  ب UBC819و  UBC-812 ( و30

های گ یلان و  آوری شد  از استانهای جمعکرد. در این مطالعه نمونه
ها را به خود ها و شاخصمازندران و لرستان مقدار بالاتری از تعداد آلل

توان ب ه ب الا ب ودن س طح     اختصا  دادند. از دلایل این موضوع می
سعی برآن شد که  (.3کرد )پوشش گیاهان بومی در این مناطق اشار  

ای آوری ش وند ت ا ش رای  تغذی ه    ها از مزارع یونا ه جم ع  تماش نمونه
آوری ش د   های جمعها حاکم باشد. در نمونهتقریبا یکسانی بین نمونه

تری وجود داشت ای که اطراف آن پوشش گیاهی غنیاز مزارع یوناه
کش اورزی ک ه   ه ای  های مزارع قرار گرفته بین زمیننسبت به نمونه

ش د تن وع   برای مبارز  با آفات گیاهی از سموش کشاورزی استفاد  م ی 
ژنتیکی بالاتری دید  شد. این نتایج با تحقیقات صورت گرفته توس    

( 3( و نی  ز مطالع  ات باربوس  ا و همک  اران )01م  ورالس و همک  اران )
 س بز  هایبالتوری از گونه ها عنوان داشتند که ارارمطابقت داشت آن

را  جغرافی ایی  توزی ع  ترینوسیع C externaکه  وجود دارند، برزیل در
 I اکس یداز  س یتوکروش  میتوکندری ژن از با استفاد . در این کشور دارد

 ه ای گون ه  ژنتیک ی تن وع  مولکولی ب ه بررس ی   نشانگر یک عنوان به
. پرداختن د  های زراعیاکوسیستم و بومی هایمحی  از شد  آوریجمع
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 را ژنتیک ی تن وع  از بالاتری نرخ بومی مناطق از آمد  دست به جمعیت
. داد های زراعی نش ان اکوسیستم های موجود درجمعیت با مقایسه در

 ه  ایاکوسیس  تم در جمعی  ت گس  ترش قال  ب در جمعیت  ی تغیی  رات
های محی  های موجود درجمعیت که حالی شد، در مشاهد  کشاورزی

ک م ب ودن تن وع     دلای ل گ زارش ش دند.    پایدار زمان گذشت با بومی
 عمفک رد  ژن، زنتیکی بین من اطق جغرافی ایی ع وامفی ا ون جری ان     

عن وان   C externa زی اد  مث ل  تولید پتانسیل و بادها، عمفکرد انسان،
 ممکن ها،اگرواکوسیستم که شودمی استنباط آمد  بدست نتایج از شد.
رت در ص و  ها حتیجمعیت بین در موجود ساختار رفتن بین از در است

در مطالع ه کن ونی    باشند. داشته نقش بومی هایاکوسیستم در زندگی
های جمعیت ها نشانگر ش باهت زی اد   ما فاصفه ژنتیکی کم بین نمونه

مق دار ک م فاص فه     باش د. های م ورد مطالع ه م ی   تنوع ژنتیکی استان
های گون ه کریزوپ رلا توس   دیگ ر محقق ین      ژنتیکی در سایر جنس
ه  ای مولک  ولی و   ع دش انطب اد داد   (. 3۵و  00گزارش شد  است )
 و 3در تحقیقات باربوسا و م ورالس و همک اران )  من اطق جغرافی ایی 

ه ا ب ه بررس ی تن وع ژنتیک ی دوازد       ( نیز گزارش شد  اس ت. آن 01
در کشور برزیل با استفاد  از دو نشانگر مولکولی   C. externaجمعیت

ه ر دو نش انگر س طح     پرداختن د.  ISSRو  Iژن س یتوکروش اکس یداز   
ای ن موض وع ممک   ن اس   ت  .ژنتیکی را نشان دادندبالایی از تنوع

ک م   .ه ا باش د  ب   ین جمعیتبالا  ناش   ی از پدی   د  جری   ان ژن

ه ای ایران ی   ه ای جمعی ت  بودن میزان هتروزایگوسیتی و تعداد آل ل 
نی ز   تواند ناشی از پرورش غیر اص ولی و نسبت به جمعیت هفندی می

 تع داد  و هتروزایگوس یتی  نت ایج  مقایس    آمیزی باش د. در پدید  درون
 تحقی ق ب ا نحقیق اتی ک ه باربوس ا و      آلل مشاهد  ش د  ای ن   متوس 

 تحقیق مشاهد  این در کمتری ژنتیکی ( انااش دادند. تنوع3همکاران )
ناش ی   تعدادی از محققان کاهش تعداد آلل و هتروزایگوسیتی .شودمی

تنوع به م رور زم ان    کاهش(. 9) دانندجمعیت می مؤثر ازةاند ازکاهش
ه ا ش ود. توان ایی    ه ا و ی ا حت ی گون ه    تواند باعث کاهش جمعیتمی

های جدید نیز تحت تاثیر این موضوع قرار خواه د  ها در محی جمعیت
تواند منار ب ه  ژنتیکی میهای پرورشی کاهش تنوعگرفت. در جمعیت

ب ه   (.07انایی سازگاری با محی  شود )کاهش و حتی از دست دادن تو
های انسانی نقش زیادی در تداخل توان گفت که فعالیتطور کفی می

ها داش ته و ش اید بت وان    ها، کاهش تنوع ژنتیکی و تبادل آللجمعیت
اتوجه ب ه م وارد ف ود    ب ها را به این موضوع نسبت داد.تعداد کم گرو 
آوری ای ب  ا جم  ع  ترد گردد، این تحقیق بصورت گ  س پیشنراد م ی

مولک ولی  ه ای دیگ ر   ب ا روش تمامی نواحی کشور و ه ایی از نمون ه
شناس ایی   تا بتوان ب ر اس  اس نت  ایج بدس  ت آم  د  و     انااش گیرد، 

ای را ب رای  جداگان  ه  های احتمالی بیشتر، مدیریت اص ولی و جمعیت
 .اعمال نمود گونه مرمذخایر این 
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Introduction: Green lacewings are active predators of Aphids, Psylids, Mealy bugs. We used ISSR markers 

with 10 primers to evaluate the genetic polymorphism between populations of Chrysoperla carnea collected in 
30 cities of 14 provinces of Iran with different climatic conditions and compared them with specimens of a 
population from Netherlands. Maximum and minimum of polymorphism were calculated successively of 
88.88% for UBC-809 and 33.33% for UBC-886 primers. The Dutch specimens had the smallest genetic distance 
with populations of Guilan province and the largest genetic distance to Kerman province. The mean number of 
alleles for Dutch, Guilan and Kerman populations were successively 6.9, 6.6 and 4.1 and mean number of 
effective alleles were successively 1.48, 1.41 and 1.19. 

Materials and Methods: 2000 specimens of Chrysoperla carnea collected from alfa alfa plantations in each 
of 14 provinces of Iran, 27 specimens sampled from each province besides another 27 specimens of a Dutch 
population acquired from Hamedan center for Science and technology and DNA extracted using Topaz Inc. kit , 
ISSR marker with 10 primers used. BioRad® thermocycler was used for PCR and PCR end product was 
electrophoresed in 2% Agarose gel and stained with ethidium bromide. Bands photographed using Gel Doc 
2000. Hardy-weinberg’s chi square ( χ2)  equation was used for evaluate of equilibrium in the number of 
polymorphic alleles,Shannon and Nei indice for evaluation of heterozygosity, POPGENE for genetic distance , 
GenAlex 6  for cluster analysis, AMOVA for analysis of inter and intra populations diversity.     

Results and Discussion: The total number of electrophoresis bands were 64 bands, 43 of them were 
polymorphic The range of changes of allelic sizes of primers were between 150-1500 bp. Polymorphic 
information content(PIC) was between 0.302-0.643 the maximum of it belonged to the primerUBC-809 and the 
minimum belonged to the primer UBC-812 (Table 3). In three populations of Dutch, Guilan and Kerman the 
maximum of alleles were seen in gene locus of UBC-809 suggesting that it is highly polymorphic, similar 
findings was found by Barbosa and co-workers. As in Fig (2) the cluster analysis based on use of Jaccard 
similarity coefficient, the populations clustered in three groups, the Dutch population together with those of 
Guilan, Mazendaran, Lorestan, East and west Azerbaijan provinces were gathered in the first cluster and 
populations of Kerman, Sistan and Beluchestan, Isfahan and Fars province were gathered in the second cluster 
and the populations of Hamedan, Zanjan, Kermanshah, Tehran and Kudistan provinces were in the third cluster. 
Principal Component analysis was also done, Eigen values, variances percentage and cumulative variances 
percentages by independent components and the range of variations represented by these components was shown 
in Table (5). 100% of variations were represented by first ten independent components. The first, second and 
third components successively represented 27.68,20.57 and 13.01 percentages of all variations.These 
components independently from each other  represented  a percent of genetic diversity, not already  known. The 
maximum of Shannon index was seen in gene locus of UBC-809was 0.53 in Guilan province and the minimum 
0.04 in Kerman province.These data were conceivable because there were nine alleles in gene locus of UBC-809 
in population of Guilan province and two alleles in gene locus of UBC-812 in populations of Kerman province, 
the same index was calculated 0.58 for Dutch population. The maximum and the minimum of Nei’s index (H) of 
gene diversity was calculated 0.35for gene locus of UBC-809 in Guilan province and 0.009 for gene locus of 
UBC-812 in Kerman province successively and for Dutch population the index was 0.39. The maximum and 
minimum of observed heterozygosity (Ho) was 0.49 in gene locus of UBC-809 in Guilan and 0.031 in gene 
locus of UBC-812 in Kerman province successively. The maximum and minimum of expected heterozygosity 
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was calculated as 0.579 in gene locus of UBC-809 in Mazendaran province and 0.034 in gene locus of UBC-886 
in Hormozgan province successively. Having nine alleles in its gene locus and getting of maximum observed and 
expected heterozygosity therefore we can consider the UBC-809 primer as the best gene locus to express of gene 
diversity in all Chrysoperla carnea populations studied in our present study. We used χ2 of Hardy-Weinberg 
equilibrium for all alleles studied, and with regard to H0(Equilibrium in alleles frequency in studied populations) 
the  most well adapted status   to Hardy-weinberg equilibrium was seen in gene loci of UBC-809, some of 
populations and gene loci did have Hardy-Weinberg equilibrium but others did have significant biases from this 
equilibrium which should be attributed to inadequate  number of samples chosen (sampling errors) in the studied 
populations and or  existence of non-reproducing  alleles. Our study on population genetic diversity of 
Chrysoperla carnea showed that ISSR-PCR markers are the best to study the polymorphism of populations of 
this species, did not study hitherto in Iran.The primers   used by us in this study for Chrysoperla carnea was 
equally used for other orders of insects such as Lepidoptera and Coleoptera (UBC-809) and used for order of 
Hemiptera (UBC-812, UBC-819).  

Conclusion: More genetic diversity of alleles in populations of Chrysoperla carnea collected from non-
treated alfa alfa plantations than those treated with insecticides. Similar results was obtained in Brazil concerning 
populations of Chrysoperla externa. Our present study on Chrysoperla carnea in Iran showed us the similarity 
between gene frequencies in the studied provinces, similar results was found for other species of Chrysoperla. 
Some authors believe that reduction in heterozygotes alleles in population was caused by a reduction in effective 
number of alleles in that population. The decrease of allele's diversity could bring about a reduction of 
populations, even species, as well as the reproduction vigor of populations in a new environment. In insect 
breeding programs a reduction in genetic diversity has an impact of reduction of fitness or even the loss of 
fitness in such an environment in which those populations should be released.  We propose that our research on 
heterozygosity of populations of Chrysoperla carnea to be continued in more agroecosystems in Iran with a 
similar or different molecular markers to have more informations about populations genetic diversity and finally 
to consider a logical management for preserving genetic reservoirs of them. 
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