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Abstract: Use of advanced methods in nematode taxonomy and biodiversity is growing rapidly. 

Because the morphological and morphometric characterstics of nematodes are not enough for 

accurate nematode identification, the modern techniques were estsblished to terminate the 

taxonomic challenging. According to the progress achieved, some new approaches such as 

molecular studies have enhanced the nematode diagnosis. Numbers of molecular techniques like 

RAPD, RFLP, AFLP, ISSR and SCAR have been established to give confirmation to traditional 

detection, especially for identification of undescribed species. In this review, every one of each 

new technique is discussed. 
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  نماتدها بنديآرايه در نوين رويكردهايمروري بر 

 احسان فاطميو  ���� هيلمحمد عبدال

  اسوجي، دانشگاه ي، دانشكده كشاورزيپزشك اهيگ، گروه ينماتدشناسو دانشجوي كارشناسي ارشد  استاد

  15/10/1395: پذيرش                                               15/04/1395: دريافت

 شناسي گياهي دانش بيماري. نماتدها بندي آرايه در نوين رويكردهايمروري بر . 1395. فاطمي ا. عبدالهي م

6)1:( 11 -1 .    

با توجه به . اند گسترش يافته سرعت بهو تنوع زيستي نماتدها  يبند آرايههاي پيشرفته در  روش كاربرد: چكيده

هاي  روشها كافي نيست،  سنجي نماتدها براي تشخيص دقيق آنو ريخت شناسي يخترمشخصات  ينكها

، شده حاصلاخيراً هايي كه  با پيشرفت. اند ايجاد شده يزبرانگ بحثجديدي براي خاتمه دادن به موارد 

هاي مولكولي مختلف  روش. اند تشخيص نماتدها را تسريع كردهمولكولي هاي وشررويكردهاي جديدي چون 

هاي  براي گونه يژهو بههاي سنتي،  تشخيص ييدتأ منظور به SCARو  RAPD ،RFLP ،AFLP ،ISSR مثل

  .اند ها بحث شده روشهر يك از اين  ،مروريدر اين مقاله . اند ايجاد شده ،توصيف نشده

  مولكولي يبند آرايهسنجي، ريختع زيستي، تنو :كليدي يها واژه
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      مقدمه

 تخمين ميليون يك بر بالغ ها آن يها گونه كل تعداد كه هستند عيمتنو يپرسلول يجانداران نماتدها

به محصولات كشاورزي  واردشدهخسارت  ،)McCarter 2009( كارتر مك ).Lambshead 2004( شود يم زده 

 مربوطاز اين مبلغ  نيمي حدود كهتخمين زده است  دلار ميليارد 118 حدودرا  2001سال  درتوسط نماتدها 

 نگرفته صورت نماتدهامطالعات زيادي روي  ،وجود اين با .است بوده ذرت و برنج محصول دوخسارت وارده  به

 .Hugot et al) اند شده توصيف )زده تخمين هاي گونه كل %3 از كمتر( هانماتد از گونه 2600 تعداد .است

2001, Hallan 2007). گرفته كار به نماتدها شناسايي و تشخيص براي كه جديدي هاي روش مقاله يندر ا 

  .گردد مرور مي ،شود مي

  يبند آرايه اهميت-1

 Kotliar( دارد هـر موجـود زنـده    شناسـي بـوم زيسـت شناسايي نقش اساسي و زيربنايي در فهم نقش 

 كـه  هاعـلام كـرد   و هتأكيد كرد صحيح و دقيق شناسايي هاي روش به نياز بر ،)Hugot 2002( هيوگات ).2000

 تعـداد  و نماتـدها  تخمينـي  هـاي  گونـه  تعداد بين زياد بسيار ي فاصله بندي نماتدها، پر كردن ايهآركنوني  نياز

اهميت اقتصـادي نماتـدهاي انگـل گيـاهي در كشـاورزي و       دليلبه  .است شده شناسايي يهانماتد هاي گونه

انـد   ل توجهي داشتهشناسايي نماتدها در اين دو مورد پيشرفت قاب، در بهداشت نماتدهاي انگل جانورياهميت 

 و گونـه  سـطح  درهـاي آزادزي   گونهاز  بيشتر بهداشت و كشاورزيدر  مؤثر نماتدي هاي گونه دليل همين به و

 انگـل  يهـا  گونـه  مصـنوعي،  و قـديمي  يبند آرايه بر اساس ).Abebe et al. 2011( اند شده بندي آرايه زيرگونه

 يهـا  گونـه فقـط   مقالـه  ايـن  در اختصار رعايت براي بنابراين ،اند شده جدا هانماتد يها وهگر ي يهبق از جانوري

  .گرفته شده است نظر در گياهي انگل يها گونه و آزادزي

  نماتدها زيستي تنوع همطالع هاي جديد روش-2

ق تلفي ـ از ادهفاسـت  سـمت  به شناسي ريخت يبند آرايه از رويكرد تغييردر حال دانش نماتدشناسي 

 بـر  مبتنـي  زيسـتي  تنـوع  .(Powers et al. 1997, Powers 2004)  اسـت  مولكولي يها روش و شناسي ريخت

 باعث مشكل اين اهميت درك .نيست بالعكس و ژنتيك بر مبتني زيستي تنوع با متناظر هميشه شناسي ريخت
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 طريقـي  بـه  ،شناسي يختر يافته ها تبادل و مستندسازي براي موجود هاي فنĤوري از استفاده حققينم كه شد

بـه  ) DMI(ي چند كـانوني ديجيتـال   بردار عكس ).De Ley & Bert 2002( دهند قرار مدنظر را سريع و كامل

 هـا يافته ثبت فنĤوري آميختن هم در). Eyualem et al. 2004(شناسي آمده است  يختر يافته هاكمك تبادل 

 .Eyualem et al( است هكرد ايجاد جهان در همه براي شناسي يختر يهايافته به خوبي دسترسي اينترنت، و

 هـا مـوزه  بـه  ييهـا  مجموعـه  فـرم  به شواهد و مدارك كه هشد باعث يديوييو تصويربرداري از استفاده .)2006

 شـاهد  يهـا  نمونـه  از تصـويربرداري  ).De Ley & Bert 2002( دنشو ييافته ها ذخاير تقويت باعث و فرستاده

 ضـرورت  شـد،  خواهنـد  كشـف  آينده در كه ييها گونه با شده شناخته نماتدهاي يبند آرايه دادن ارتباط براي

 شـدن  فـراهم  باعـث  دسـترس  قابـل  وبـرخط   كليـدهاي  در تصاوير اين گردآوري براي مستمر يها تلاش .دارد

 .Eyualem et al( شـد  خواهـد  شناسـي  يخـت ر هايافته تبادل و نماتدها يبند آرايه دانش در جديد هاي ينهزم

2004(.  

  سايي نماتدهاي مولكولي شناها روش-3

 بكـار بود كه به گستردگي بـراي شناسـايي نماتـدها     ها سالشناسي  يخترروش شناسايي با استفاده از 

يي تنهـا  بـه شناسـي   يخـت ري نماتدهاي مهم در كشاورزي، مشخص شد كه  ينهزمافزايش دانش در با . رفت يم

ي هـا  مشخصـه هايي كه از نظر  يتجمعبين  شده  مشاهدهي بيماريزايي ها تفاوتكاملي از  ي تصوير هياراقادر به 

يي بودنـد كـه   هـا  روشي يافتن در پدرنتيجه، محققين . باشد ينم، اند شدهشناسي در يك گونه قرار داده  يختر

بـه ايـن منظـور،    . بينـي كنـد   يشپ ـاي نماتدها را گونه درونهاي  يتجمعبهتر بتواند رفتارهاي بيماريزايي بين 

تـر از گونـه    يينپـا كه قادرند نماتدها را از نظر كمي و كيفي در سطح گونـه و   اند شدههاي مولكولي ابداع  روش

 محـدود  قطعـات  طـول  در چندشـكلي هـا، تحليـل    يـزوزايم آيي مانند تحليـل الگـويي   ها روش. شناسايي كنند

)RFLP( ،تصادفي زگرهاياآغ از استفاده با وراثتي ماده تصادفي تكثير )RAPD(  ز اي پليمـرا  يـره زنج، واكـنش

)PCR( ،Real-time PCR )qPCR ( هاي  يهناحوrDNA        همگي بـا موفقيـت بـراي شناسـايي كيفـي و كمـي

   انـد  داشـته هـايي   يتمحـدود هـر يـك مزايـا و     هـا  روشايـن  . اند رفتهكار  بهچندين نماتد مهم آفت كشاورزي 

و روش ) DGGE(الكتروفـورز  شـيبي ژل   يساز واسرشتژن،  DNAهاي  يتوالها،  از بين اين روش). 1جدول (

  ، سه روشي هستند كه براي )هاي سنتزي يتوالبر اساس  DNAتعيين توالي ( Pyrosequencingجديدتر 
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 هامولكولي در شناسايي نماتد يها روش ها و كاربردهاي يتمحدود -1جدول  
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 DNAهـاي   يتوالهاي استفاده از  يتودمحددر مورد . اند رفتهكار  بههاي تنوع زيستي نماتدهاي آزادزي مطالعه

آيد كه در اين گزارش تفاوت  يم نظرالبته به ). Lee 2004(گزارش كاملي ارائه شده است ها گونهبراي تشخيص 

براي ثبت تنوع زيستي نماتـدها بـه خـوبي شـرح داده      DNAهاي  يتوالبين دو رويكرد متفاوت در استفاده از 

 ـ، بـراي  هـا  آنرود بتـوان از   يم ـيي را بيابد كه اميد ها ژنكند  يماولين رويكرد، تلاش . است نشده  بينـي   يشپ

امـا رويكـرد دوم   ). Hebert et al. 2003, Fre´zal & Leblois 2008(استفاده بشـود   ها گونهتشخيص يا وجود 

. ببـرد  بـه كـار  ي سنتي گونه بند آرايهدست آمده به روش مولكولي را در راستاي  به يها دادهكند كه  يم تلاش

بيـان   وضوح بهرويكرد دوم در تلاش است كه تنوع زيستي را در سطح مولكولي و به روش عملياتي ثبت كند و 

 عنـوان  بـه معمـول   طور بهچيزي كه  ي آن دهنده انعكاساز تنوع زيستي لزوماً نبايد  شده ثبتعناصر  كهكند  يم

، از اين مزيت ها گونهبا تعريف كنوني  DNAهاي  يتوالتلاش براي مطابقت دادن . گيريم، باشد يم در نظر گونه

بـه ثبـت تنـوع     تنهـا  نـه دار است و بنابراين اثر آن اين است كـه   يمعنشناسي برخوردار است كه از نظر زيست

اين واقعيت كـه تبـادل   . هاي سنتي را هم ندارداست و مشكلات ناشي از روش تر يعملپردازد، بلكه  يمزيستي 

باشـد، اعتبـار    يم ـهاي مجـزا  به شكل جمعيت ها گونهي نگهداري  محركهژنتيكي در بين افراد كماكان نيروي 

 .Blaxter 2003 & 2004, Blaxter & Floyd 2003, Floyd et al(بخشـد  يم ـي مولكـولي  ها روشبيشتري به 

تواند مرزهاي يك گونه را در بعضي نماتدها تعيـين كنـد    يميي تنها بهكه يك ژن   دادهپژوهشي نشان ). 2002

)Eyualem & Blaxter 2003(،          اما بـراي بسـياري از جـانوران تعـداد بيشـتري ژن بـراي تعيـين و تشـخيص

  ).Fre´zal & Leblois 2008(نياز است   هاي آرايه محدوده

  شناسي يخترهاي اهميت مطالعه-4

شناسي را كنار بگذارند وتنها  يختري هاهاي تنوع زيستي با اين هدف است، كه كلاً يافتهبرخي مطالعه

 .Edgcomb et al(هـاي جانـداران اسـتفاده كننـد     ي مولكولي براي تعيين حدود و شناسايي آرايـه ها روشاز 

2002, Floyd et al. 2002, López-Garcia et al. 2003 .(    از   شـده  يآور جمـع هـاي  البتـه سـطح فعلـي يافتـه

منحصـربه فـرد   نماتدها  براي مشخص كردن حدود يك گونـه كـافي نيسـتند، امـا قابليـت        DNAهاي  يتوال

 رغم هب). Tautz et al. 2002(جلوگيري شود  ي يك گونهها يفتوصكند كه از تكرار  يم كمك ها آنپذيري تكرار

  شناسي، غيرمعتبر  يختر هايي عجولانه براي كنارگزاردن كلي يافتهها حركتهاي آشكار روش مولكولي  يتمز
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ي مولكـولي بهتـرين ابزارهـاي كمكـي بـراي تعيـين حـدود و        هـا  روشاز   شـده  يآور جمع هاييافته. باشندمي

  ).Mallet & Willmott 2003(هاي نماتدها هستند شناسايي آرايه

  و پيشنهاد گيري يجهنت

هـاي  بـر اسـاس روش  اي  ينـده فزاگريزناپـذير و   نحـو در آينده بـه   شناسيهاي اخير علم نماتد پيشرفت

كه استفاده از اين  گونه همان. استي مولكولي به نفع نماتدشناسي ها روشبودن  دقيق و سريع. استمولكولي 

محيطـي   يسـت زي مطالعات تنوع زيستي و  جرگهاين گروه متنوع از حيوانات به ، باعث تشويق به ورود ها روش

 شناسـي زيسـت بـوم  و  شناسـي زيسـت يابي به درك بهتـر از   دستاين يك قدم بزرگ در راستاي . خواهد شد

يعنـي ثبـت و درك    اهـدافمان ي مولكولي به ما كمك خواهند كرد كه به ها روشبنابراين،  .نماتدها خواهد بود

ي اسـتفاده از   ينـه زمهـا در   يدشـوار برخـي   رغـم  بـه به هر تقدير، . تنوع زيستي نماتدها، دست پيدا كنيم بهتر

ي  ينـه زمدر  هـا يافتـه ، در حـال حاضـر، حجـم عظيمـي از     هاي برخـي از نماتـد  بنـد  آرايـه شناسـي در   يخـت ر

ي هـا يافتـه شناسـي و   ريخـت هـاي  دادهبـين   نـد پيوبرقراري در نتيجه  ،استنماتدها در اختيار شناسي  يختر

 .دشو يممولكولي پيشنهاد 
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