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چکیده:
ــرات  ــد اث ــی توانن ــوارش م ــتگاه گ ــده دس ــای زن ــروب ه میک
ــه  ــا مطالع ــند، ام ــته باش ــا داش ــان  ه ــادی  روی  میزب ــیار زی بس
ایــن روابــط در انســان هــا چالــش برانگیــز اســت. اجتمــاع 
ــای  ــروب ه ــبیه میک ــل ش ــور عس ــی در زنب ــی اختصاص میکروب
زنــده پســتانداران اســت بــه طــوری کــه مجموعــه میکروبــی هــر 
ــی  ــان و ب ــه میزب 2 گــروه اغلــب از باکتــری هــای ســازش یافتــه ب
هــوازی و کــم هــوازی اختیــاری هســتند. بــا ایــن حــال، اجتمــاع 
میکروبــی دســتگاه گــوارش زنبور بســیار ســاده تــر از پســتانداران 
بــوده و تنهــا شــامل 9 دســته گونــه ی مختلــف باکتــری غالــب مــی 
ــراد  ــن اف ــوران  بی ــی زنب ــش اجتماع ــط برهمکن ــه توس ــند ک باش

ــرات  ــف تغیی ــامل کش ــر، ش ــولات اخی ــوند. تح ــی ش ــل م منتق
ــواهدی  ــت و ش ــای همزیس ــری ه ــای باکت ــترین ه ــطح اس در س
از عملکردهــای تغذیــه ای و حفاظتــی آنهــا و همچنیــن گــزارش 
ــاط   ــف در ارتب ــای مختل ــاری ه ــا  بیم ــی ی ــای  اکوفیزیولوژیک ه
ــه  ــه توج ــده ک ــب ش ــی،  موج ــاع میکروب ــلالات در  اجتم ــا  اخت ب
محققیــن بــه نقــش میکــروب هــای زنــده در ســلامت زنبور عســل 
و  اســتفاده  از زنبــور عســل بــه عنــوان یــک الگــو بــرای مطالعــات 
ــب  ــوارش جل ــتگاه گ ــای دس ــت ه ــل همزیس ــی و تکام اکولوژیک

شــود. 
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میکروارگانیزم  هایی که در دستگاه گوارش موجودات زندگی 
سم  غذا،  هضم  به  کمک  مانند  مختلف  های  روش  به  کنند  می 
ضروری،  های  آمینه  اسید  تامین  مضر،  های  مولکول  زدایی 
محافظت آن ها در برابر انگل ها و بیمارگرها و تنظیم رشد و نمو 
و ایمنی آن ها به میزبان هایشان سود می رسانند )انگل و موران 
2013(. اگرچه اهمیت این همزیست ها هر روز در حال افزایش 
میکروبی،  های  اجتماع  این  بر  حاکم  فرایندهای  اما  است، 
در  موجود   میکروبی  جوامع  ترکیب  نیست.  روشن  تاحدزیادی 
دستگاه گوارش موجودات، در بین و درون گونه ها  تاحد زیادی 
با هم تفاوت دارند. به طور مثال، افراد انسانی می توانند جوامع 
با  باشند که  مختلف میکروبی را در دستگاه گوارش خود داشته 
جوامع میکروبی خویشاوندان انسان مثل شامپانزه ها وگوریل ها 
کاملاً متفاوت است )مولر و همکاران 2014(. علت و معلول این 
نگرفته است، هرچند  قرار  به خوبی مورد مطالعه  اختلاف هنوز 
تواند  می  نیز  افراد  غذایی  رژیم  و  ها  بیماری  به  تغییرات  این 

مرتبط باشد )سانکار و همکاران 2015(.
اسـت  باکتـری  گونـه  صدهـا  دارای  انسـان  گـوارش  دسـتگاه 
کـه  مشـخص کـردن  ترکیـب گونـه هـا مشـکل اسـت و جداکـردن  
اثـرات هریـک از گونـه هـا حتـی مشـکل تـر اسـت.  زیرا بسـیاری 
از آن ها کشـت نشـده اند )سـانکار و همـکاران 2015(. بـه علاوه، 
انجـام  قابـل  انسـان در شـرایط کنتـرل شـده  آزمایـش هـا روی 
نیسـت و مطالعاتـی کـه بـه چگونگـی اثـر ایـن همزیسـت هـا روی 
انسـان می پردازد را نمی توان در شـرایط کنترل شـده انجام داد 
و نتایـج آن هـا همیشـه با شـک و تردید همراه اسـت. بی مهرگان 
بـه دلیـل اینکـه اغلـب آن هـا دارای جامعـه میکروبـی سـاده مـی 
باشـند، مـدل هـای مناسـبی بـرای ایـن نـوع مطالعـات هسـتند. 
هرچنـد جامعـه میکروبـی بـی مهـرگان نیـز از نظـر ترکیـب و گونه 
هـای غالـب، گاهـی غیر قابـل پیش بینی اسـت زیرا ممکن اسـت 
میکروارگانیسـم هـای فرصـت طلـب کـه در محیـط وجـود دارنـد 

وارد بـدن آن هـا شـده باشـد)انگل و همـکاران 2013(.
جامعه  از  کاربردی  مدل  یک   Apis mellifera عسل  زنبور 
دهد.  می  ارائه  را  گوارش  دستگاه  درون  شده  سازگار  میکروبی 
بسیار  پستانداران  میکروبی  فلور  به  عسل  زنبور  میکروبی  فلور 
در  موجود  های  همزیست  تعداد  که  تفاوت  این  با  است  شبیه 
دستگاه گوارش زنبور عسل بسیار پایین است. زنبورها در کلنی 
ماده  و یک  بارور  غیر  ماده  از چندین هزار  که  بزرگ  بسیار  های 
دستگاه   .)BOX1( کنند  می  زندگی  است  شده  تشکیل  بارور 
گوارش کارگران بالغ از همزیست های بسیار متمایز و تخصصی 
تشکیل شده است. به طور معمول 9 دسته گونه ای مشخص به 
طور غالب در معده آن ها حضور دارند )موران و همکاران 2012( 

باکتریایی مرتبط می  از آن ها نماینده یک استرین  که هر کدام 
در  ها  همزیست  این  نقش  با  رابطه  در  مدرک  چندین  باشند. 
هضم غذا و محافظت آن ها در برابر انگل ها وجود دارد )انگل و 
همکاران 2012(. مشابه با انسان، این جامعه میکروبی متشکل 
از گونه های سازگار با میزبان هستند که به طور معمول نسبت به 
سطح اکسیژن اتمسفر غیر متحمل هستند و انتقال این باکتری 
میزبان ها  بین  اجتماعی  برهمکنش   از طریق  افراد  به دیگر  ها 
 .)BOX2(  )2012 همکاران  و  )مارتینسون  است  افتاده  اتفاق 
اما در مقایسه با فلور میکروبی پستانداران، همه همزیست های 
باکتریایی موجود در دستگاه گوارش زنبور عسل، قابل کشت در 
که  عسلی  زنبورهای  به  را  کدام  هر  توان  می  و  است  آزمایشگاه 
بدون همزیست هستند وارد کرد و مطالعات جامعی را انجام داد 

)انگل و همکاران 2013(. 

زیسـت شناسـی  زنبـور عسـل و اجتماعـات میکروبی 
)BOX1(

زنبـور عسـل غربـی بـا نـام علمـی Apis mellifera در مصـر و 
نواحـی شـرقی اهلـی شـده اسـت و از حـدود 4000 سـال پیـش 
بـرای تولیـد عسـل و مـوم مـورد اسـتفاده قـرار مـی گرفتـه اسـت 
کل  در  بـودن،  اقتصـادی  دلیـل  بـه  و  و همـکاران 2010(  )بـلاچ 
عنصـر  عنـوان  بـه  عسـل  زنبـوران  اسـت.  یافتـه  گسـترش  دنیـا 
اصلـی تولیـد غـذا محسـوب مـی شـوند، زیرا  عمـل گرده افشـانی 
در بسـیاری از گیاهـان را انجـام مـی دهنـد. ارزش اقتصـادی این 
زنبـور در ایالـت متحـده امریکا به تنهایـی بالغ بـر 17 بیلیون دلار 
در سـال اسـت )کالـدرون 2012(. دیگـر گونـه هـای زنبـور، مثـل 
زنبورهـای جنـس Bombus  و گونـه های دیگر جنـس Apis نیز، 
گـرده افشـانی روی گیاهـان وحشـی را انجـام می دهند کـه دارای 
اجتماعـات میکروبـی در دسـتگاه گـوارش خـود هسـتند و ایـن 
جمعیـت تقریبـاً شـبیه به همان هایی اسـت کـه به طـور غالب در 

دسـتگاه گـوارش زنبـور عسـل نیـز وجـود دارد. 
جمعیت  و  عسل  زنبور  کندوهای  از  بسیاری   ،2006 سال  از 
همکاران  و  )کامرون  رفتند  بین  از  بامبل  زنبور  وحشی  های 
که  باشد  تواند  می  مختلف  دلایل  به  پدیده  این  علت   .)2011
شامل سموم، مواد غذایی با ارزش غذایی پایین و بیماری است 
و  ها  باکتری  ویروس،  حرکت    .)2013 همکاران  و  )وانبرگن 
پاتوژن های یوکاریوتی در بین زنبورهای اجتماعی نیز می تواند 
به عنوان یک عامل اصلی و مهم دیگر در از بین رفتن این زنبورها 
باشد )کلی و همکاران 2007(. همه این محرک های تنش زا روی 
از طریق میکروارگانیسم های موجود  زنبور عسل، ممکن است 
در دستگاه گوارش زنبور عسل تحت تاثیر قرار گیرند. بنابراین، 



دو فصلنامه علمی- ترویجی / شماره شانزدهم

41

میکروبی  جمعیت  مورد  در  اطلاعاتی  کردن  فراهم  بر  علاوه 
دستگاه گوارش در زنبور عسل، تحقیقات در مورد این میکروفلور 

می تواند به علت زوال کلنی های زنبور عسل کمک کند.  
مقایسـه میـان باکتری هـای موجود در دسـتگاه گوارش 

 )BOX2( زنبور عسـل با انسـان
تشابه بین میکروفلور دستگاه گوارش انسان و زنبور عسل

هـای   برهمکنـش    طریـق  از  هـا  میزبـان  بیـن  انتقـال   .1
)2012 همـکاران  و  )مارتینسـون  اسـت.  اجتماعـی 

2. جمعیـت میکروبـی بـه خوبـی در دسـتگاه گـوارش میزبـان 
هایشـان سـازگار شـده انـد  بـه نحـوی که خـارج از دسـتگاه گـوارش 
میزبان در طبیعت یافت نمی شـوند )آندرسـون و همکاران 2014(.  
3. بیشـترین رشـد جمعیـت در هـر دو جمعیـت میکروبـی در 
غلظـت اکسـیژن کمتـر از محیـط مـی باشـد )انـگل و همـکاران 

.)2013
4. اسـترین هـای بسـیار زیـادی از  گونـه های باکتـری موجود 

در دسـتگاه گـوارش، وجـود دارند )مـوران و همـکاران 2012(.
اختصاصـی  جایـگاه  در  کـدام  هـر  میکروبـی،  اجتماعـات   .5
حضور دارند که بیشـترین فراوانی را در قسـمت انتهایی دسـتگاه 
گـوارش دارنـد کـه بیشـترین فعالیـت هضـم در آن ناحیـه صـورت 

مـی گیرد)مارتینسـون و همـکاران 2012(.
6. در معـرض آنتـی بیوتیـک بـودن سـطح مقاومـت را تحـت 

تاثیـر قـرار مـی دهـد. 
وجـه تمایـز جمعیـت میکروبی دسـتگاه گوارش زنبور عسـل و 

دسـتگاه گوارش انسان
1. جمعیـت میکروبـی در دسـتگاه گـوارش زنبور عسـل سـاده 
اسـت کـه بـه طـور معمـول از 9 دسـته گونه ای تشـکیل شـده و در 
اغلـب مـوارد این افـراد، 95 درصـد جمعیت میکروبی را تشـکیل 

مـی دهند )مـوران و همـکاران 2012(.
2. اغلـب گونـه هـا در آزمایشـگاه قابل کشـت هسـتند )انگل و 

همـکاران 2013(
3. دسـتکاری آزمایشـگاهی برای میکروفلور دسـتگاه گوارش 

در زنبور عسـل تقریباً سـاده اسـت )انگل و همـکاران 2015(.

مشخصات  فلور میکروبی زنبور
گـوارش  دسـتگاه  در  میکروبـی:  جامعـه  ترکیـب 
شـامل  باکتـری  ای  گونـه  دسـته   9 عسـل  زنبـور  افرادکارگـر 
 Alpha1، Alpha2، Gilliamella، Gamma1، Gamma2،
Snodgrassella، Firm-4، Firm-5، Bifido زندگـی مـی کنـد 
 16sr کـه بر پایـه مطالعـات متاژنومیـک و مطالعاتـی کـه روی ژن
RNA انجـام شـده نشـان مـی دهـد کـه 95 تـا 99 در صـد از ایـن 

فلـور میکروبـی بیـن افـراد مختلـف زنبـور یکـی هسـتند )مـوران 
افـراد  همـه  در  کـه  منفـی  گـرم  باکتـری  دو    .)1 )شـکل   )2012
Gilliamella api� و Snodgrasella alvi  حض�ور دارن�د ش�امل 

cola اسـت کـه بـه شـاخه Proteobactria تعلـق دارنـد. 
در بیـن گـرم مثبـت هـا، دو باکتـری از شـاخه Firmicute هـا 
نـام  بـه  کـه  دارنـد  حضــــور  فراوانـی  بـه  و  افـراد  همـــه  در 
Lactobacillus Firm-4 و Lactobacillus Firm-5 نامیـده 
مـی شـوند )مارتینسـون 2011(. هرچنـد گونـه هایی کـه فراوانی  
آن هـا نیـز کـم اسـت مثـل Bifidobacterium asteroids که در 
شـاخه Actinobcater قـرار دارد نیـز در اغلـب افـراد بالـغ یافـت 
می شـوند )بوتاسـینی و همـکاران 2011(. این 5 گونـه باکتریایی 
گـوارش  دسـتگاه   )Core microflora( میکروفلـوری  هسـته 

زنبـور عسـل را تشـکیل مـی دهد.  
 Frischella  باکتـر ی هایـی بـا فراوانـی و تعـداد کمتـر مثـل
perrara )انگل و همکاران 2013(، Bartonella apis )کسـنروا 
)کربـی   Parasacharibacter apium  ،)2016 همـکاران  و 
هریـس و همـکاران 2014( و Gluconobacter  کـه در دسـته1 
، Alpha2 قـرار مـی گیرنـد نیـز در دسـتگاه گـوارش زنبـور وجود 
دارنـد. ایـن گونه ها دارای نیچ محدودی در زنبور عسـل هسـتند 
بـه طـور مثـال، باکتری هـای F. perrara یـا عمومی هسـتند که 
در محیـط کنـدو نیـز یافـت مـی شـوند و یـا P. apium. بـه همین 
دلیـل اسـت کـه در مطالعاتی کـه روی میکروفلور همزیسـت های  
زنبـور عسـل انجـام مـی شـود فراوانـی ایـن باکتـری هـا در بـدن 

زنبـور بـه میـزان کمـی مشـاهده می شـود. 
وجود  کمتر  که  باکتری   4 و  اصلی  باکتری  پنج  کلی،  طور  به 
دارند جامعه میکروبی زنبور عسل را تشکیل می دهند. اگر چه 
باکتری های دیگری نیز ممکن است به طور اتفاقی حضور داشته 
می  نشان  را  ها  باکتری  اجداد  واقع  در  دسته  نه  این  اما  باشند، 
سازگار  اختصاصی  طور  به  عسل  زنبور  زندگی  طول  در  که  دهد 
به  ها  گونه  بین  در  ها  آن  شیوع  و  فراوانی  در  تفاوت  اند.  شده 
احتمال زیاد می تواند به دلیل محل خیلی اختصاصی آن ها و یا 
نیچ متابولیکی آن ها باشد همانطور که در حیوانات دیگر نیز این 

پدیده مشاهده می شود)دونالسون 2016(. 
میکروفلور  های  باکتری  حضور  محل  در  سازماندهی  این 
است  شده  مطالعه  عسل  زنبور  کارگر  افراد  در  گوارش،  دستگاه 
برای  که  باکتری های کمی در قسمت چینه دان،  )شکل 1 ب(. 
کار  به  عسل  تولید  و  لاروها  تغذیه  برای  شهد  انتقال  و  ذخیره 
نسبت،  همان  به    .)2012 )مارتینسون  دارند  وجود  رود،  می 
تعداد آن ها از نظر گونه نیز محدود می باشد. به طور مثال افراد 
Entrobacteriaceae ، L. kunkeii و P. apium که در شهد و 
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محیط کندو زندگی می کنند و در شرایط غلظت اکسیژن اتمسفر 
نیز می توانند قابل کشت باشند، در چینه دان زندگی می کنند 
باکتر ی های کمی  و همکاران 2014(. همچنین  )کربی هریس 
 .)2012 )مارتینسون  دارد  وجود  میانی(  )معده  اصلی  معده  در 
معده حشرات که برای هضم و جذب مواد غذایی به کار می رود 
یک محیط پایدار برای تشکیل کلنی باکتری ها پدید نمی آورد. 
پرده دور غذا که جنس کیتینی دارد و  اینکه  به دلیل  همچنین 
برای  مناسبی  محل  شود،  می  دفع  بدن  از  تغذیه  بار  هر  از  پس 

تشکیل کلنی باکتری ها فراهم نمی آورد )انگل 2013(. 
در مقابـل، معـده عقبـی بـا یـک لایـه ثابـت کیتینـی پوشـیده 
شـده اسـت و  حـاوی اجتمـاع عظیـم باکتریایـی هسـتند کـه بـه 
طـور تقریبـی حـاوی  108 و 109 سـلول باکتـری هسـتند. ایـن 
تعـداد، بیـش از 99 درصـد باکتـری هـای یـک فـرد بالـغ کارگـر 
را تشـکیل مـی دهنـد )مارتینسـون 2012(. معـده عقبـی بـه دو 
بخـش مجـزا ایلئوم و رکتوم تقسـیم می شـود کـه هر کـدام از آنها 
دارای میکروفلـور خاصـی مـی باشـند. ایلئـوم  کـه یـک دسـتگاه 
بـا باکتـری هـای گـرم منفـی اشـغال  بـا 6 تـا خوردگـی،  باریـک 

شـده اسـت. در لومـن باکتـری S. alvi یـک لایه مسـتقیمی روی 
باکتـری  لایـه  دیـواره معــده تولیـد مـی کنـد کـه روی آن یـک 
تـا  هـا  باکتـری  اجتمـاع  ایـن  شـود.  مـی  تشـکیل   G.apicola
دریچـه پیلور)ناحیـه کوچکی از محل اتصال معـده میانی، ایلئوم 
و دسـتگاه هـای مالپیگـی( کشـیده مـی شـوند )انگل و همـکاران 
2015(. در پیلـور، باکتـری F. perrara بـه فراوانـی وجود دارد و 

در اپیتلیـوم معـده تشـکیل کلنـی مـی دهـد )انـگل 2015(. 
رکتـوم کـه در انتهـای معـده عقبی وجـود دارد جایی اسـت که 
مدفـوع قبـل از دفـع نگـه داری مـی شـود و ممکـن اسـت جـذب 
دوباره آب و نمک ها  در این ناحیه اتفاق بیافتد. در ناحیه رکتوم 
باکتـری های گـرم مثبت B. asteroids وجود دارند)مارتینسـون 
2012(. همچنیـن، دو گـروه گونه ای لاکتوباسـیلوس که در ناحیه 
وجـود  رکتـوم  ناحیـه  در  فراوانـی  بـه  شـوند،  مـی  یافـت  ایلئـوم 
دارنـد. تـا کنـون، سـازو کارمولکولـی کلنـی سـازی باکتـری ها در 
معـده زنبـور عسـل مطالعـه نشـده اسـت امـا ژن هایـی کـه باعـث 
چسـبیدن و تولیـد بیوفیلم می شـود در مطالعـات ژنومی باکتری 
هـای همزیسـت به فراوانی وجـود دارند)انگل 2012( )شـکل 1(.

شکل 1( ترکیب و پراکندگی جمعیت میکروبی در دستگاه گوارش زنبور عسل. ترکیب افراد باکتریایی در زنبور کارگر معمولی بر پایه مطالعات 
ژنومی  16sr RNA. محل تجمع این باکتری ها در دستگاه گوارش به روش FISH و qPCR  رو بروی شکل نشان داده شده است. 
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اختصاصی بودن برای گونه میزبان:
 علاوه بر زنبور عسل، زنبورهای دیگری که برای جمع اوری 
باکتریایی  های  همزیست   حاوی  نیز  دارند  گرده  سبد  گرده، 
هستند که از گونه  های مشابه با باکتری  های موجود در دستگاه 
گوارش زنبور عسل هستند. این زنبورها که این باکتری ها را دارند 
شامل زنبورهای حقیقی اجتماعی مثل .Bumbus spp. و گونه 
های دیگر جنس Apis می  باشند. در مقابل، زنبورهای انفرادی 
آوری  جمع  برای  که  هایی  آن  از  )غیر  اجتماعی  زنبورهای  و 
گرده سبد گرده دارند( از این اجتماع همزیستی بهره نمی  برند 
)مارتینسون و همکاران 2011(. اغلب 5 باکتری هسته میکروبی 
Apis مشاهده  Bombus و گونه های دیگر جنس  در زنبورهای 
 Apibacter adventoris شده اند)رونکوا 2015(. گونه باکتری 
و  است   Bacteroidetes شاخه  به  متعلق  2016(که  )کانگ 
و   Bombus زنبور  در  همچنین  و  است  نیز  زنبورها  اختصاصی 
Apis یافت شده است، نیز در بدن زنبور عسل وجود  گونه های 
دارد هرچند که میزان آن بسیار کم است)رونکووا 2015(.  اجداد 
داشته  اختصاصی  میزبان  که  رسد  می  نظر  به  ها  باکتری  دیگر 
باشند: باکتری B. apis و F. perrara فقط در گونه های جنس 
 Candidatus همزیست  که  حالی  در  شوند  می  مشاهده   Apis
 Bombiscardovia coagulates و schmidhempelia bombi
شوند.  می  یافت   Bombus جنس  گوارش  دستگاه  در  اغلب 
باکتری های Bifidiobacterium در گونه های جنس Apis نیز 

وجود دارند )الگارد 2015(. 
در بین دسته  های گونه  ای باکتریایی، میزبان  های مختلف 
می  توانند استرین  های مختلفی از باکتری  ها را دارا باشند و 
گونه  هایی که از لحاظ تاکسونومی به هم نزدیک  ترند، استرین  
های باکتریایی مشابه هم دارند. این پدیده، گونه زایی همراه و 
اتفاق  تکامل  طی  دراز  سالیان  طول  در  که  همراه  شدن  سازگار 
افتاده است را بیان می  کند )کوچ 2013(. این اختصاصی بودن 
از طریق عدم توانایی انتقال استرین های مختلف همزیست های 
برای  شود.  می   تقویت  دیگر  های  میزبان   به  گوارش  دستگاه 
مثال، آزمون های انتقال استرین  های S. alvi نشان داده است 
قادر  عسل  زنبور  گوارش  دستگاه  از  شده  جدا  های  استرین  که 
حالت  و  نیست   Bombus جنس  زنبورهای  در  کلنی  تشکیل  به 

برعکس آن نیز اثبات شده است )کانگ 2015(. 
L. kunkeei که  یک مطالعه جامع ژنومیکی که روی باکتری 
به فراوانی در شهد و محیط کندو و به ندرت در دستگاه گوارش 
حضور دارد، نشان داد که این باکتری به طور متناوب بین میزبان  
ها جا به جا می شود و هیچ شواهدی مبنی بر گونه زایی همراه 
بامیزبان خاصی وجود ندارد )تاماریت و همکاران 2015(. اعضای 

خانواده Acetobacteriaceae  که شامل P. apium و گروه های 
Alpha2 می شود، بعضی مواقع در دستگاه گوارش  گونه ای1، 
افراد بالغ چندین گونه از زنبورها وجود دارند اما در شهد، گرده، 
محیط کندو و لاروها نیز یافت می  شوند و به نظر می  رسد که 
غلظت اکسیژن اتمسفر را نیز می تواند تحمل کند )مارتینسون 
در  معمول  طور  به  ای  هسته   میکروفلور  های  باکتری   .)2011
طبیعت و خارج از دستگاه گوارش زنبور یافت نمی  شوند. این 
محدودیت در نیچ اکولوژیکی، از طریق عدم توانایی این باکتری 
باشد.  اجباری  احتمالاً  جو،  اکسیژن  غلظت  در  تکثیر  برای   ها 
باکتری  های هسته به طور معمول غیر هوازی هستند و بنابراین 
انتقال آن  ها به میزبان  های دیگر از طریق رفتارهای اجتماعی 
اتفاق می  افتد )BOX 3(. این ارتباط با مسیری که از طریق آن 
پستانداران این میکروب ها رابه دست می آورند یکسان است و 
الگوی رشد و نمو در میکروفلور دستگاه گوارش در طول زندگی 

زنبور را نشان می  دهد. 

افراد،  سن  با  گوارش  دستگاه  میکروفلور  تغییر 
کاست)cast( و فصل:

لاروهای تازه متولد شده فاقد باکتری  های همزیست هستند 
اما در طول دوره رشد از طریق تغذیه که توسط کارگرها انجام می 
شود آن ها را به دست می آورند. این عکس العمل ها، ممکن است 
منجر به تجمع باکتری ها از محیط کندو به داخل دستگاه گوارش 
عاری از باکتری ها شود اما، ترکیب و فراوانی آن  ها در دستگاه 
 .)2012 )مارتینسون  است  پیش-بینی  قابل  غیر  لاروها  گوارش 
در  لاروها  گوارش  دستگاه  میکروبی  اجتماعات  در  تضادها  این 
ازمایشگاه و در حالت طبیعی ممکن است به خاطر شرایط کلنی 
و رژیم غذایی آن  ها باشد. در طول پوست اندازی لارو و تبدیل آن 
ها به شفیره و افراد بالغ، پوشش دستگاه گوارش دفع می  شود و 
افراد بالغ تازه خارج شده، تقریباً باکتری ندارند یا خیلی کم دارند و 
در چند روز ابتدایی این باکتری ها را قبل از خروج از کندو به دست 

 . )BOX 3()2 می آورند )رونکوا 2015( )شکل
علاوه بر هزاران زنبور کارگر ماده، یک ملکه و چندین فرد نر 
نیز در کلنی حضور دارند. تحقیقات بر پایه ژن 16s rRNA نشان 
می  دهد که یک تفاوت اساسی در اجتماعات میکروبی دستگاه 
و  تعداد  نظر  از  که  دارد  وجود  کارگر  زنبورهای  با  ملکه  گوارش 
که  مشخص  های  گونه  برخی  و  است  متفاوت  باکتریایی  یا  گونه 
)کافیم  ندارند  را  شوند  می   یافت  کارگرها  گوارش  دستگاه  در 
خانواده  افراد  توسط  اغلب  ها  ملکه   گوارش  دستگاه   .)2015
ای1،  گونه  گروه  و   P. apium شامل  که   Acetobacteriaceae
ترکیب  در  تفاوت  این  است.  شده  اشغال  باشد  می   1.Alpha2
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و  فیزیولوژی  دلیل  به  احتمالاً  گوارش،  دستگاه  در  حاضر  افراد 
رژیم غذایی خاص ملکه باشد که با مواد غذایی با ارزش غذایی 
بالا توسط زنبورهای کارگر همراه، تغذیه می  شوند. باکتری های 
دستگاه گوارش افراد نر تقریباً شبیه به باکتری های افراد کارگر 
طور  به  دارد.  وجود  افراد  تعداد  در  تغییراتی  چه  اگر  باشد؛  می 
گوارش  در دستگاه   Lactobacillus باکتری  های  تعداد  مثال، 
آن  ها بیشتر می  باشد که دلیل این امر هنوز مشخص نشده است 

)لیم 2015(. 
همچنین  و   )2015 )لیم  ملکه  زنبور  و  افرادنر  با  مقایسه  در 
گونه   کارگر،  بالغ  افراد   ،)2013 همکاران  و  )انگل  دیگر  حشرات 
دارند.  گوارش  دستگاه  در  مشخصی  و  خاص  باکتریایی  های 
نوع  و  تعداد  در  توانند  می   نیز  همسن  افراد  حتی  حال،  این  با 
باشند  متفاوت  گوارش،  دستگاه  در  موجود  اصلی  های  باکتری  
همزیست  های  باکتری  است  ممکن   .)2014 همکاران  و  )پاول 

موجود در دستگاه گوارش، به دلیل نوع تغذیه و تغییر در فصل و 
سن افراد کارگر متفاوت باشند )رونکوا و همکاران 2015(. دلیل 
اینکه این تغییرات خاص به دلیل ناحیه جغرافیایی می باشد و 
یا شرایط محیطی، هنوز مشخص نیست.  به همین دلیل، نمی  
توان مقایسه صحیحی ارائه داد زیرا که آزمایش های مختلف در 
آزمایشگاه  های مختلف و با پروتوکل  های متفاوت انجام شده 
است. کارگران مسن  تر تعداد افراد کمتری از باکتری  ها نسبت 
به افراد جوانتر دارند )رونکوا و همکاران 2015(. برخی مطالعات 
انجام شده بر پایه 16sr RNA نشان می  دهد که تغییرات اندکی 
کلنی  افراد  گوارش  دستگاه  در  حاضر  های  باکتری  ترکیب  در 
هایی که در نقاط مختلف قرار دارند، مشاهده می شود )موران و 
همکاران 2012(. مطالعه دیگری گزارش کرده است که تغییرات 
خیلی جزئی در ترکیب افراد باکتری در طول فصل از بهار تا پاییز 

اتفاق می  افتد )کربی هریس و همکاران 2014(. 

شکل 2( چرخه زندگی زنبور عسل و تغییرات همراه در جمعیت میکروبی دستگاه گوارش. جمعیت میکروبی کاست کارگر به خوبی مورد 
مطالعه قرار گرفته است. مطالعات نشان داده است که کارگر های تازه متولد شده تعداد باکتری های کمی دارند یا اصلا ندارند و باکتری های 
اولیه را از مدفوع دیگر کارگران دریافت می کنند اگرچه راه های انتقال دیگری نیز ممکن است وجود داشته یاشد )BOX 3( . تعداد دقیق 
باکتری های همزیست در هر مرحله توسط qPCR تخمین زده می شود و در هر مطالعه متفاوت گزارش شده است. به طور مشابه، فراوانی 

گونه های غالب در بین افراد کلنی و روش نمونه برداری متفاوت گزارش شده است.  
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 )Box 3( انتقال جمعیت میکروبی در زنبور عسل
اجتماعـی بـودن، کـه شـامل تقسـیم و بـه اشـتراک گذاشـتن 
منابـع کنـدو بـرای همـه اسـت، مهـم تریـن عامـل بـرای انتقـال 
تشـکیل  از  بعـد   .)2 است)شـکل  افـراد  بیـن  در  هـا  همزیسـت 
شـفیره در سـلول هـای بسـته کنـدو، افـراد بالـغ کـه عـاری از هـر 
همـکاران  و  )کانـگ  شـوند  مـی  ظاهـر  هسـتند  همزیسـت  نـوع 
2014(. اگـر ایـن افـراد را بـه صـورت دسـتی از سـلول هـا خـارج 
کنیـم و در محیـط اسـتریل آزمایشـگاه پـرورش دهیـم، هیچ نوع 
همزیسـتی را در طـول عمـر دریافـت نمـی کننـد. افـراد بالـغ کـه 
مـی خواهنـد از سـلول هـا بیـرون بیاینـد بـا جویـدن لایـه مومی، 
ایـن همزیسـت هـا را کـه روی سـطح مـوم وجـود دارنـد دریافـت 

کنند.  مـی 
دسـتگاه  در  افـراد  ترکیـب  و  تعـداد  نمـو،  و  رشـد   مراحـل 
گـوارش زنبـور عسـل از طریـق امپلـی فـای کـردن ژن 16sدر طی 
مرحلـه رشـدی زنبـور عسـل تخمیـن زده می شـود )مارتینسـون 
و همـکاران 2012(. در ابتـدا جمعیـت میکروبـی از نظـر ترکیب، 
کوچـک و غیـر قابـل پیـش بینـی اسـت کـه اغلـب آن هـا باکتـری 
هـای محیطـی هسـتند و در نواحی مختلف دسـتگاه گـوارش این 
ترکیـب افـراد، تفاوتی با هم دیگـر ندارند. در روز سـوم، جمعیت 
میکروبـی حـاوی در حـدود 107 سـلول باکتری در هـر ناحیه می 
شـود کـه قسـمت ایلئـوم و رکتـوم بـه آن جمعیـت نرمـال مـورد 

انتظـاراز نظـر ترکیـب و تعـدا افـراد می رسـد. 
ایـن جمعیـت در روز هشـتم بـه 109 سـلول باکتـری در هـر 
ناحیـه مـی رسـد. زمانـی کـه افـراد مسـتقر شـدند، ایـن اجتمـاع 
میکروبـی ثابـت مـی ماند حتـی اگر کارگر هـا به محیـط دیگر وارد 
شـوند و مراحـل رفتـاری متفـاوت داشـته باشـند. ایـن تغییـر، از 
جمعیـت ابتدایـی متغیـر بـه یـک جمعیت غالـب غیر قابـل تغییر 
همـکاران  و  شـود)پالمر  مـی  مشـاهده  نیـز  انسـان  نـوزادان  در 
از خـروج زنبورهـا  ایـن اسـتقرارجامعه میکروبـی قبـل   .)2007
از کنـدو اتفـاق مـی افتـد و نشـان مـی دهـد کـه انتقـال از طریـق 
زنبـوران کارگـر پرسـتار یـا مـواد کنـدو مثل سـطح موم اتفـاق می 

 . فتد ا
میکروبـی  اجتماعـات  کـه  شـد  مشـخص  آزمایـش  یـک  در 
نرمـال زمانـی اتفـاق مـی افتـد کـه زنبورهـا بـا زنبورهـای پیرتـر 
و یـا بـا مدفـوع خیـس خـورده زنبورهـا تغذیـه مـی شـوند)پاول 
شـده  مشـخص  هـا  آزمایـش  اسـاس  بـر   .)2014 همـکاران  و 
trophollaxis )معمـول تریـن نـوع رفتـاری  اسـت کـه در روش 
بـرای ارتبـاط و تبـادل غـذا( مهـم تریـن راه انتقـال نیسـت و ایـن 
در  میکروبـی  جمعیـت  بـودن  کـم  بـر  مبنـی  مشـاهدات  پدیـده 
ناحیـه معـده جلویـی foeregut را تاییـد مـی کنـد )مارتینسـون 

و همـکاران 2012(. مسـیر مدفوعـی بـه ویـژه برای باکتـری های 
 Frischella و   Snodgrasella alvi, Gilliamella apicola
 .)2014 همـکاران  و  رسـد)پاول  مـی  نظـر  بـه  مهـم   perrara
اگرچـه جمعیـت میکروبـی ممکـن اسـت از طریـق تماس بـا مواد 
کنـدو کـه در ارتبـاط بـا زنبـوران پیرتر بوده اسـت به دسـت اورده 
شـوند )پـاول و همـکاران 2014(. گونـه هـای باکتـری خانـواده 
هـای  دانـه  طریـق  از  اسـت  ممکـن   Acetobacteriaceae
و  یابند)آندرسـون  انتقـال  جـوان  افـراد  بـه  شـده  ذخیـره  گـرده 

.)2014 همـکاران 

تغییر در اجتماعات میکروبی زنبور
بـه طـور اتفاقـی، در زنبورهـای کارگـر یـک تغییـر اساسـی در 
ترکیـب معمولـی اجتماعـات باکتـری هـا وجـود دارد )شـکل 2(. 
ایـن تغییـر اغلـب مربـوط بـه باکتری هـای محیطـی فرصت طلب 
هسـتند که اغلب شـامل خانـواده Entrobacteriaceae  )به طور 
 Klebsiella, Pantoea, Enterobacter, مثـال، افـراد جنـس
 Gammaproteobacteria افـراد  دیگـر  و    )Serratia, Hafni
اغلـب  تغییـر جهـت  ایـن  و همـکاران 2012(.  )مـوران  هسـتند 
 proteobacter بـه خاطـر بیمـاری  مـی باشـد و شـبیه بـه حملـه
هـای فرصـت طلـب بـه دسـتگاه گـوارش انسـان مـی باشـند کـه 
ایـن پدیـده در چندیـن بیماری مثـل بیماری Crohn دیده شـده 
 Bumble( زنبورهـای مخملـی .)اسـت )چـو و همـکاران 2012
bees( بـه نظـر می رسـد کـه در این تغییـر مسـتعدتر از زنبورهای 

باشند.  عسـل 
در تحقیقـی کـه در مـورد ترکیـب افـراد حاضر در دسـتگاه 
نیوجرسـی  در  کنـدو  سـه  در  مخملـی    زنبورهـای  گـوارش 
 S. alvi, انجـام شـد مشـخص شـد کـه هـر سـه گونـه حـاوی 
 Lactobacillus Firm-5 و G.apicola, Lactobacillus Firm-4
مـی باشـند. هرچنـد، در برخی افـراد، برخی گونه هـای محیطی 
از خانـواده Acetobacteriaceae و Entrobacteriaceae وجود 
داشـتند. ایـن گونـه هـای مزاحـم در هـر سـه گونـه بودنـد امـا از 
لحـاظ فراوانـی بـا همدیگـر تفـاوت داشـتند و همبسـتگی مثبتی 
گـوارش آن هـا وجـود  یوکاریوتـی دسـتگاه  پارازیـت هـای  بیـن 
داشـت )کـوچ و همـکاران 2012(. بـه طـور مشـابه، در تحقیقـی 
کـه روی 28 گونـه زنبـور مخملـی در چیـن انجـام شـد مشـخص 
شـد کـه باکتـری هـای موجـود در دسـتگاه گـوارش در دو گـروه 
مشـخص قـرار دارنـد کـه فراوانـی آن هـا در بیـن گونه هـا متفاوت 
اسـت )لـی و همـکاران 2015(. گـروه اول شـامل باکتـری هایـی 
اسـت کـه در زنبورهـای سـبد گـرده ای بـه وفـور یافـت مـی شـود 
و   S. alvi, G. apicola, Lactobacillus Firm-4 مثـل 
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Lactobacillus Firm-5. گـروه دوم شـامل گـروه هـای متنوعی 
لاکتوباسـیل هـای  Prteobacteria و  و   Entrobacteriaceae از 

محیطـی بودنـد.  
در مطالعـات دقیـق تـر با اسـتفاده از کلنی هـای زنبور مخملی  
بـه  تغییـر  کـه   شـد  داده  نشـان   Bombus terrestris اروپایـی 
باکتـری هایی که جزو هسـته اصلـی نیسـتند در زنبورهایی اتفاق 
مـی افتـد که در معرض اسـترس و تهاجم از سـمت کلنی هـای دیگر 
قـرار دارنـد. به طوری که زنبورهای وحشـی نسـبت بـه زنبورهای 
غیروحشـی احتمـالاً حـاوی باکتری هـای غیر هسـته ای خانواده 
Entrobacteriaceae در دسـتگاه گـوارش هسـتند )پارمنتیـر و 
همـکاران 2015(. در مجمـوع، ایـن تحقیقات نشـان می دهد که 
باکتری های همزیسـت دسـتگاه گوارش توسـط افـراد بالغ جوان 
در کلنـی بـه دسـت آورده مـی شـوند کـه باکتـری هـای سـازگار از 
یـک جمعیـت نرمـال باکتـری مـی باشـد امـا جمعیـت میکروبـی 
تـک تـک افراد ممکن اسـت متفاوت باشـد و توسـط باکتری های 
فرصـت طلـب دیگر نیز اشـغال شـده باشـد. علت این اختـلال در 
جمعیـت میکروبی هنوز مشـخص نشـده اسـت. در زنبور عسـل، 
مشـخص شـده اسـت کـه پاسـخ ایمنـی سـلول هـای پوششـی) 
اپیتلیـای( دسـتگاه گـوارش در افـراد جـوان )کـه هنـوز در کنـدو 
حضـور دارنـد(  بـا افـراد کارگر پیـر )کـه در معـرض میکروارگانیزم 
فرصـت طلـب مختلفی قرار دارنـد( تفاوت چندانی نـدارد، اگرچه 
ایـن پدیـده لزومـاً باعـث تغییـر در جمعیـت میکروبـی بـه دلیـل 
تفـاوت در تغذیـه و یـا عوامـل اسـترس نمـی شـود )جفرسـون و 

همـکاران 2013(.
یـک دلیـل دیگـر بـرای تغییـر جمعیـت میکروبـی، اسـتفاده 
صنعـت  در  گسـترده  طـور  بـه  کـه  باشـد  مـی  بیوتیـک  انتـی  از 
تولیـد عسـل در همـه جـای دنیـا مـورد اسـتفاده قـرار مـی گیرد. 
اکسـی  از  امریـکا در سـال 1950  ایالـت متحـده  زنبـورداران در 
 Paenibacillus هـای  باکتـری  بـا  مبـارزه  بـرای  تتراسـیکلین  
بیمـاری  عامـل   Melissococcus plutonius و   larvae
 .)2012 همـکاران  و  )ریبـروک  انـد  کـرده  اسـتفاده   foulbrood
متقابـلاً، آنالیـز جمعیـت میکروبـی دسـتگاه گـوارش زنبورهـا در 
ایالـت متحـده بـا اسـتفاده از مطالعـات متاژنومیـک نشـان داده 
اسـت کـه چندیـن ژن مقاومت به تتراسـیکلین بـا فراوانـی بالا در 
زنبورهـا وجـود دارد. ایـن مقاومـت در باکتـری هـای گـرم مثبـت 
و گـرم منفـی وجـود دارد و اغلـب اوقـات بـا المنـت هـای ژنتیکی 
محـرک )genome mobile elements( همـراه هسـتند )تیان و 
همـکاران 2012(. ژن هـای مقاومـت در همـه کلنـی هایـی که در 
ایالـت متحـده وجـود دارنـد ردیابـی شـده اسـت، هرچند کـه این 
ژن هـای مقاومـت در جمعیـت هـای طبیعـی و کلنـی هایـی کـه 

بـرای چندین سـال در معـرض آنتی بیوتیـک نبوده اند بـه میزان 
کمـی وجـود دارد. در مقابـل، ژن مقاومـت در زنبورهای مخملی  
کـه در طبیعـت گرفتـه شـده انـد و در کلنـی هـای زنبور عسـلی که 
در کشـورهایی کـه اسـتفاده از آنتـی بیوتیـک در آن هـا ممنـوع 
بنابرایـن،  نـدارد.  وجـود  اصـلاً  یـا  دارد  وجـود  نـدرت  بـه  اسـت 
درمـان بـا آنتـی بیوتیـک ها مـی توانـد یک نیـروی انتخابـی قوی 
در جمعیـت میکروبـی دسـتگاه گـوارش زنبـور عسـل ایجـاد کنـد 
و ایـن سـازوکار شـبیه همـان سـازوکاری اسـت کـه در دسـتگاه 
گـوارش انسـان نیـز اتفـاق مـی افتـد )بلاسـر و همـکاران 2014(. 

گوناگونی استرین ها در میزبان ها و بین میزبان ها:
9 گـروه اصلـی از باکتـری هایی که در محل خاصی در دسـتگاه 
ای   گونـه  عنـوان دسـته  بـه  دارنـد  زنبـور عسـل وجـود   گـوارش 
تعریـف شـد کـه بـه صـورت مونوفیلتیک مـی باشـند. مطالعات بر 
پایـه ژن 16sr RNA نشـان مـی دهـد کـه ایـن دسـته بـا درصـد 
نشـان  کـه  گیرنـد  مـی  قـرار  دسـته  یـک  در  درصـد   97 شـباهت 
از رابطـه نزدیـک خویشـاوندی آن هـا دارد )کانـگ و همـکاران 
2014(. بـا وجـود ایـن، هـر دسـته گونـه ای مـی توانـد گوناگونـی 
ژنتیکـی متفاوتـی داشـته باشـد که منجر بـه تولیـد پروتئین های 
مختلـف شـوند. بـه طورمشـابه، تغییـرات در سـطح یک اسـترین 
حتـی در یـک فـرد میزبان موجـود در دسـتگاه گوارش انسـان نیز 

اتفـاق مـی افتـد )چلازینـگ و همـکاران 2013(. 
چندیـن فنـاوری ثابـت کـرده اند کـه گوناگونی اسـترین ها یک 
پدیـده معمـول در جمعیـت باکتـری هـای اصلی دسـتگاه گوارش 
زنبـور مـی باشـند کـه ایـن مطالعـات شـامل تعییـن توالـی کامـل 
باکتـری هـای S. alvi و G. apicola )موران و همکاران 2012(، 
مطالعـات متاژنومیـک )انـگل و همـکاران 2012( و توالـی ژنومی 
تک سـلولی )انـگل و همکاران 2014( می باشـد. چندین مطالعه  
بـه اشـتباه نـام هـای متفاوتـی را بـرای ایـن اسـترین هـا در نظـر 
گرفته انـد. برای مثال، برای اسـترین Lactobacillus Firm-4 و 
Lactovacillus Firm-5 . بـه هـر حـال بایـد یـک ممانعت های 
تاکسـونومیکی ایجـاد شـود تـا این تغییـرات در اسـترین هـا را به 
نـام یـک گونـه نامگـذاری نکننـد. یـک چالش اساسـی مـی تواند 
تشـخیص فراینـدی باشـد که باعـث ایـن گوناگونی در اسـترین ها 
مـی شـو د و سـرانجام ایـن تغیـرات روی متابولیسـم، اکولـوژی و 

عملکـرد ایـن باکتـری در میزبـان اثر خواهد داشـت.   

عملکرد و متابولیسم باکتری ها در میزبان
شـواهد مسـتقیم مبنـی بـر اثـر باکتـری هـای همزیسـت روی 
 B. terrestris سـلامتی زنبـور هـا از مطالعـه ای کـه روی زنبـور
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انجـام شـده اسـت بـه دسـت آمـده اسـت. زنبورهایـی کـه فاقـد 
باکتـری هـای همزیسـت بودنـد )بـا اسـتفاده از آنتـی بیوتیـک( 
تریپانوزوماتیـد  انـگل  بـه  معمولـی  زنبورهـای  بـه  نسـبت 
Crithidia bombi حسـاس تـر بودنـد. بـا انجـام آزمایـش های 
بیشـتر روی سـه گونـه زنبورهای .Bombus spp. مشـخص شـد 
 G. apicola کـه حضـور ایـن انـگل بـا حضـور باکتـری همزیسـت
همبسـتگی منفـی دارد و هـر چـه کـه تعـداد باکتـری هـا بیشـتر 
باشـد تعـدا انـگل هـا نیـز بـه طبـع آن پاییـن مـی باشـد )کاریوو و 

 .)2014 همـکاران 
همچنیـن مطالعـات دیگری نشـان داد در کلنی هـای مختلف 
کـه از لحـاظ جمعیـت میکروبـی متفـاوت مـی باشـند نسـبت بـه 
ایـن انـگل مقاومـت هـای متفاوتـی دارنـد کـه نشـان مـی دهـد، 
تغییـر در ترکیـب افـراد جمعیـت میکروبـی، می-توانـد سـلامتی 
میزبـان را تحـت تاثیـر قـرار دهـد.  آزمایـش هـای دیگـری کـه 
 Lactobacillus Frim-4, روی باکتـری هـای کشـت داده شـده
داد  نشـان   Bifidiubacterium و    Lactobacillus Frim-5
کـه میکروارگانیـزم هـا نمـی تواننـد در حضـور ایـن باکتـری ها در 
محیـط کشـت رشـد کننـد کـه ممکن اسـت بـه خاطـر تولیـد مواد 

آنتـی میکروبـی باشـد)کوچ و همـکاران 2012(. 
فعـال سـازی ایمنـی ذاتـی ممکـن اسـت اولیـن راهـی باشـد 
کـه ایـن باکتـری هـای همزیسـت دسـتگاه گـوارش، حساسـیت 
دهنـد.  مـی  قـرار  تاثیـر  تحـت  را  انـگل  و  پاتـوژن  بـه  میزبـان 
هـای  دهنـده  تاثیـر  و  دهـی  سـیگنال  مسـیر  عسـل  زنبورهـای 
ایمنـی مشـابهی با سیسـتم ایمنـی ذاتی مگـس دروزوفیـلا دارند 
)ایوانس و همکاران 2006(. اگرچه مشـخص شـده اسـت باکتری 
سـرکه،  مگـس  در  موجـود  گـوارش  دسـتگاه  همزیسـت  هـای 
پاسـخ ایمنـی را القـا مـی کنند)باچـون و همـکاران 2009(، امـا 
ایـن پدیـده بـرای زنبـور عسـل هنـوز مـورد مطالعـه قـرار نگرفتـه 
اسـت. بـه هـر حـال، نبایـد فرض شـود کـه باکتـری هـای موجود 
در دسـتگاه گـوارش زنبور عسـل بـه طور کامـل برای سـلامتی آن 

هـا مفیـد اسـت)انگل و همـکاران 2015(. 
اسـت  شـده  انجـام   F. perrera روی  کـه  هایـی  آزمایـش 
نشـان داد کـه ایـن باکتـری، ملانیزاسـیون را در ناحیـه پیلـوری 
معـده در زنبـور عسـل القـا مـی کند)سـابری و همـکاران 2012(.  
ملانیزاسـیون یـک پاسـخ ایمنـی ذاتـی از حشـرات اسـت کـه بـه 
بـا تخریـب بافـت و حملـه پاتـوژن هـا  طـور معمـول در ارتبـاط 
اتفـاق مـی افتـد. ایـن باکتـری F. perarra همچنیـن مـی توانـد 
باعـث تخریب DNA در سـلول های یوکاریوتیک شـود. آزمایش 
هـای مربـوط بـه کشـت سـلولی پسـتانداران نشـان مـی دهـد کـه 
تخریـب DNA بـه بیوسـنتز ژن کـه هومولوگ کولی باکتین اسـت 

بسـتگی دارد. کولـی باکتین یـک مولکول متابولیکـی کوچک می 
باشـد که توسـط اسـترین های خاصـی از Escherichia coli در 
دسـتگاه گـوارش انسـان تولیـد مـی شـود کـه مـی توانـد دورشـته 
DNA را کـه باعـث ایجـاد تومـور مـی شـوند را بشـکند. باکتـری 
F. perrera در اغلـب کلنـی هـای زنبـور عسـل وجود دارنـد و اثر 
کلـی آن هـا روی سـلامتی هنـوز موردمطالعـه قرار نگرفته اسـت. 
در  عسـل  زنبـور  گـوارش  دسـتگاه  هـای  باکتـری  همچنیـن، 
غنی سـازی توکسـین هـای غذایی، بیوسـنتز مـواد غذایـی که در 
رژیـم غذایـی زنبـور وجـود نـدارد و همچنیـن هضـم مـواد غذایی 
کـه شـامل تخمیـر کربوهیـدرات هـای پیچیـده و شـکر که توسـط 
زنبـور عسـل نمـی توانـد شکسـته شـود، را بر عهـده دارنـد. برای 
مثـال، برخـی اسـترین هـای G. apicola دارای ژن هایی اسـت 
کـه بـرای هضـم پکتیـن، کـه در دیواره سـلولی گـرده غـلات وجود 
دارنـد، اسـتفاده مـی شـوند. گـرده یـک قسـمت اصلـی از رژیـم 
غذایـی زنبـور هـای عسـل اسـت کـه فعالیـت مربـوط بـه هضم ان 
توسـط خـود زنبور عسـل انجام نمـی شـود چونکه آنزیـم پکتیناز 

در معـده آن هـا وجـود نـدارد. 

توصیف خصوصیات متابولیکی: 
و  بـه متاژنومیـک، متاترنسـکریپتومیکس  داده هـای مربـوط 
همچنیـن توالـی کل ژنـوم برخـی از ایـن باکتـری هـای دسـتگاه 
گـوارش زنبور عسـل در حـال حاضر موجود می باشـد کـه از طریق 
آن مـی تـوان بـه نقـش بالقـوه آن هـا پـی بـرد )الـگارد و همـکاران 
ایـن  اعظـم  بخـش  انسـان،  گـوارش  دسـتگاه  بـا  مشـابه   .)2015
باکتـری هـا در تخمیـر کربوهیـدرات هـا کـه در رژیـم غذایـی آن ها 
وجـود دارد نقـش دارنـد. ایـن باکتری هـای تخمیری شـامل گونه 
 Lactobacillus هـای اختصاصـی زنبورهـا در بیـن جنـس هـای
و Bifidiobacterium مـی باشـند کـه ایـن دوجنـس بـه وفـور در 

دسـتگاه گـوارش انسـان نیـز وجـود دارد )شـکل 3(. 
دسـته گونـه ای B. asteroids بـه وفـور در دسـتگاه گـوارش 
زنبـور عسـل وجـود دارد و دارای ژن هـای متعـددی بـرای بهـره 
بـرداری از کربوهیـدرات هـا می باشـد )کربـی هریـس و همکاران 
 Bifidiobacterium spp. 2014(. از لحـاظ فیلوژنـی، باکتـری
بـا باکتـری هـای Biffidibacterium موجود در دسـتگاه گوارش 
انسـان رابطـه خویشـاوندی نزدیکـی دارد و حـدس زده می شـود 
کـه تکامـل همـراه داشـته انـد. درواقع، تفـاوت اساسـی آن ها در 
زندگـی در شـرایط هـوازی بودن اسـت که نشـان از فشـار انتخابی 
اسـت کـه در دسـتگاه گـوارش زنبـور کـه شـرایطش فراهـم اسـت 

فعالیـت مـی کنـد )هریـس و همـکاران 2014(. 
زنبوهـا  بـا  ارتبـاط  در  کـه   Lactobacillus هـای  اسـترین 



دو فصلنامه علمی- ترویجی / شماره شانزدهم

48

ارتبـاط  در  پسـتانداران  بـا  کـه  خـود  خوشـاوندان  از  هسـتند 
هسـتند مشـخص و مجـزا هسـتند و از لحـاظ فیلوژنتیکـی در دو 
کلاد متفـاوت Firm-4 و Firm-5 قـرار دارنـد. تعیییـن توالـی کل 
ژنـوم کـه اخیـراً در مـورد Firm-4 و Firm-5 انجـام گرفتـه اسـت 
)الـگارد و همـکاران 2015( نشـان مـی دهـد کـه سیسـتم هـای 
فسفوترانسـفراز بـه وفـور در آن هـا وجـود دارد کـه ایـن سیسـتم 
 Firm-5 در جـذب قندهـا دخالـت دارد و ایـن پدیـده بیشـتر در

مشـاهده مـی شـود. 
 Lactobacillus و Bifidiobacterium هـر دوی باکتری هـای
حـاوی پروتئیـن هـای سطحی-سـلولی مـی باشـند کـه نقـش آن 
هـا هنـوز بـه خوبـی مشـخص نیسـت امـا احتمـالاً در چسـبیدن و 
 B. astroides  هضـم مـواد گیاهی نقش داشـته باشـند. باکتـری
و Lactobacillus firm-5 دارای دسـته هـای ژنـی اسـت کـه در 
بیوسـنتز و بهـره بـرداری از تـری هالـوز)دی سـاکاریدی کـه در 
ذخیـره انـرژی در حشـرات نقـش دارد( نقـش دارد. در مقابـل، 
پسـتانداران از گلیکـوژن بـه جـای تـری هالـوز در ذخیـره انـرژی 
و   Bifidiobacterium هـای  باکتـری  و  کننـد  مـی  اسـتفاده 
ژن  داری  دارنـد  وجـود  پسـتانداران  در  کـه    Lactobacillus
هایـی هسـتند کـه می تواننـد در بیوسـنتز و هضم گلیکـوژن مورد 

اسـتفاده قـرار گیرند)الـگارد و همـکاران 2015(. 
یـک میکروارگانیسـم غالـب تخمیـری دیگـر کـه در دسـتگاه 
گـوارش زنبـور عسـل وجـود دارد G. apicolald  مـی باشـد کـه 
اخیـراً توصیـف  شـده اسـت و در راسـته Orbales دسـته بنـدی 
دهـد  مـی  نشـان  باکتـری  ایـن  ژنومیکـی  مطالعـه  اسـت.  شـده 
کـه ایـن باکتـری حـاوی ژن هایـی کـه مسـئول جـذب و تخمیـر 
قندهایـی کـه در چرخه تریکربوکسـیلیک اسـید به صـورت ناقص 
 S. bombi وجـود دارنـد، اسـت. دو عضـو دیگـر ایـن راسـته 
و F. pererra مـی باشـد کـه در تخمیـر کربوهیـدرات هـا نقـش 

دارنـد )لـی و همـکاران 2014(. 
بـا توجـه بـه رژیم غذایـی زنبورها کـه غنی از کربوهیـدرات می 
باشـد )گـرده، عسـل و شـهد(، جـای تعجـب نـدارد کـه جمعیـت 
بـرای  کـه  باشـد  افـرادی  از  هـا  آن  گـوارش  دسـتگاه  میکروبـی 
اسـتفاده و بهـره بـرداری از ایـن منابـع تکامـل پیدا کرده باشـند. 
 G. apicola, F. perrera, Lactobacillus هـای  باکتـری 
 B. astroides زنبورعسـل  همـراه  باکتـری  و   Firm4, Firm-5
قادرنـد کـه گلوکـز و فروکتـوز را که بیشـترین قند موجـود در رژیم 
قـرار  اسـتفاده  مـورد  و  کننـد  متابولیـزه  را  اسـت  هـا  غذایـی آن 
دهند)الـگارد و همـکاران 2015(. بـه عـلاوه، برخـی اسـترین هـا 
دارای ژن هایـی هسـتند کـه بـرای بهـره بـرداری از قندهایـی کـه 
بـه ندرت وجـود دارنـد )مثل مانـوز، آربینـوز، رافینـوز، گالاکتوز، 

لاکتـوز( یـا غیـر قابل هضم هسـتند و یـا گاهـی اوقات بـرای زنبور 
سـمی اسـت، مـورد اسـتفاده قـرار مـی دهنـد )بارکـر و همـکاران 
بـه  خارجـی  هـای  کربوهیـدرات  ایـن  جـذب  توانایـی   .)1974
داشـتن حمـل کننـده و آنزیم هـای آن ها بسـتگی دارد که حضور 
آن هـا در بیـن اسـترین هـای هـر گـروه از ایـن مخمرهـا، متفاوت 

اسـت )انـگل و همـکاران 2014(.
در هـر گـروه از مخمرهـا، 20 تا 40 درصـد از ژن هایی که برای 
متابولیسـم کربوهیـدرات هـا اسـتفاده مـی شـود متفـاوت اسـت 
)55، 76(. ایـن پویایـی در ژنـوم باعـث مـی شـود کـه بـه دسـت 
آوردن یـا از دسـت دادن توانایی بهره بـرداری از یک ماده غذایی 
سـخت نباشـد و همچنیـن بیـان می کند کـه هر باکتری مـی تواند 
در جای خاصی از دسـتگاه گوارش سـاکن شـود و باعث می شـود 

کـه بـه رژیم هـای غذایی متفـاوت بتواند سـازگار شـود. 
گــوارش  دســتگاه  در  میکروبــی  تخمیــر  نهایــی  محصــول 
زنبــور بــا توجــه بــه گونــه زنبــور، متفــاوت مــی باشــد امــا بــه طــور 
معمــول لاکتیــک اســید و اســتات مــی باشــد )شــکل 3( )الفســون 
محصــول  پســتانداران،  از  بســیاری  در   .)2014 همــکاران  و 
نهایــی تخمیــر کــه شــامل اســید هــای چــرب زنجیــر کوتــاه 
)اســتات، پروپینــات و بوتیــرات( مــی باشــد جــذب و اکســید مــی 
شــود و در تغذیــه میزبــان نقــش دارنــد. جــذب اســید هــای چرب 
کوتــاه زنجیــر در معــده عقبــی حشــرات اتفــاق مــی افتــد هرچنــد 
ــی و  ــت )کرات ــه اس ــرار نگرفت ــق ق ــه دقی ــورد مطالع ــوز م ــه هن ک

همــکاران 2013(. 
عضـو نهایـی جمعیـت میکروبی دسـتگاه گـوارش زنبور عسـل 
S. alvi مـی باشـدکه متعلـق بـه خانـواده Neisseriaceae و یـک 
باکتـری هـوازی مـی باشـد. محـل ایـن باکتـری در ناحیـه لومـن 
دسـتگاه گـوارش مـی باشـد و در تضـاد بـا وابسـتگی ایـن باکتـری 
بـا تنفـس هوازی می باشـد. چـرا که غلظت اکسـیژن در دسـتگاه 
گـوارش حشـرات در سـطح بافـت پوششـی بیشـترین میـزان را 
دارد. بـه طـور قابـل ملاحظه، این باکتری فاقد مسـیرهایی اسـت 
کربوهیدراتهـا  گلیکولیتیکـی  شکسـتتن  و  جـذب  بـرای  کـه 
می باشـد و در عوض دارای اکسیداسـیون هوازی کربوکسـیلات ها 
)سـیترات، مـالات، اسـتات و لاکتیـک اسـید( بـرای تولیـد انرژی 
وابسـته می باشـد. اسـتفاده و بهـره بـرداری از منابع جدا، شـاید 
ایـن باکتـری و گونـه هـای دیگـر تخمیـری را قـادر مـی سـازد کـه 
در یـک شـرایط میکروبـی یکسـان بـه طـور همـراه وجـود داشـته 

باشـند)وانبرگن و همـکاران 2013(. 
باکتـری P. apium احتمـالاً باکتـری دیگـری اسـت کـه یـک 
نیـچ اختصاصـی دارد. اگرچـه ایـن باکتـری بـه ندرت در دسـتگاه 
گـوارش افـراد کارگـر بالـغ یافت می شـود، امـا به نسـبت  در محل 
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ذخیـره غـذای کنـدو، در لاروهـا و در دسـتگاه گـوارش ملکـه بـه 
 P. apium فراوانـی وجـود دارنـد. بـه طـور قابـل توجـه، باکتـری
مـی توانـد روی ژل رویـال رشـد کنـد؛ همـان محیطـی کـه بـرای 
اکثـر باکتـری هـا سـمی اسـت و همچنیـن ایـن باکتری مـی تواند 
در غـده تولیـد ژل رویـال کـه در افـراد کارگـر وجـود دارنـد رشـد 
کنـد. مـدارک حاصلـه از ژنـوم و دیگـر خصوصیـات فنوتیپیکـی 
و  )کلـی  دهـد  مـی  نشـان  نزدیکـش  خویشـاوندان  بـه  مربـوط 

همـکاران 2007( کـه اگـر چـه ایـن باکتـری یـک عضـو از خانـواده 
طریـق  از  توانـد  نمـی  امـا  باشـد،  مـی   Acetobacteriaceae
اکسیداسـیون قنـد و الـکل، تولیـد اسـتیک اسـید کنـد. بـه هـر 
حـال، بـه نظـر می رسـد که نسـبت به تحمل شـرایط بـی هوازی، 
اسـیدیته بـالا و اسـمولاریته بـالای شـکر سـازگار شـده اسـت  کـه 
در ژل رویـال ، شـهد و عسـل وجـود دارد )آندرسـون و همـکاران 

 .)2016

متازنومیکی،  اطلاعات  از  متابولیکی  عملکرد  عسل.  زنبور  گوارش  دستگاه  در  موجود  اصلی  های  باکتری  متابولیکی  فعالیت   )3 شکل 
 Gilliamella متاترنسکریپتومی و از انجام آزمایش ها روی استرین های باکتری های کشت شده استنباط می شود. باکتری های تخمیری
apicola, Bifidobacterium spp., Lactobacillus Firm-4 و Lactobacillus Firm-5 به صورت غالب حضور دارند. برخی باکتری ها 
میتوانند پلی ساکاریدهای گیاهی حاضر در گرده مثل پکتین و زیلان Xylan را بشکنند. قند ها به مواد دیگری تخمیر می شوند مثل 
لاکتیک اسید و استات که به گونه و استرین باکتری بستگی دارد. محصولات تخمیر ممکن است توسط باکتری Snodgrasella alvi برای 

انرژی و کربن جذب و اکسیده شود. زنبور میزبان نیز به محصولات کربوهیدرات های شکسته دسترسی می یابد.   
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نتیجه گیری و سئوالات پیش رو
عسـل  زنبـور  میکروبیـوم  بـه  مربـوط  تحقیقاتـی  مقالـه  ایـن 
کـه در ابتـدا بـا آنالیزهـای مربـوط بـه کشـت باکتـری هـا شـروع 
شـد)بابندریر 2007( و سـپس بـا اسـتفاده از مطالعـات ژنومیـک 
ادامـه یافـت را بـه طـور خلاصـه بیـان مـی کنـد. در طـول ایـن 
مـدت، همـه میکروارگانیسـم هـای اصلـی موجـود در دسـتگاه 
گـوارش زنبـور عسـل شناسـایی شـده اسـت. حداقـل پنـج گروه 
 S. alvi, G. apicola, Bifidiobacterium spp., ای  گونـه 
تقریبـاً   Lactobacillus Firm-4, Lactobacillus Firm-5
یافـت مـی شـوند و همچنیـن در  کارگـر  بالـغ  زنبـوران  در همـه 
مـی  یافـت  نیـز  هـا   Bumble bees مثـل  نزدیـک  هـای  گونـه 
شـوند. چندیـن باکتـری دیگـر شـامل F. perrara, B. apis و  
و   Acetobacteriaceae خانـواده  در  مشـخص  گونـه  چندیـن 
شـاخه Bacteroidetes بـه نظـر مـی رسـد کـه بـه طور خـاص در 
ارتبـاط بـا زنبورهـا باشـند امـا ممکـن اسـت در فراوانـی آن هـا با 
توجـه بـه گونه و شـرایط اکولوژیکـی متفاوت باشـند. در مجموع، 
ایـن باکتـری هـا یـک اجتمـاع میکروبـی اختصاصـی کـه چندیـن 
میلیـون سـال پیـش بـا میزبـان تکامـل یافتـه انـد را تشـکیل می 

دهنـد.
مطالعـات ژنومیـک، ترانسـکریپتومیک و مطالعـات مربوط به 
کشـت آن هـا نشـان مـی دهـد کـه ایـن اجتمـاع میکروبـی خـاص 
بـرای آن هـا سـازگاری زیـادی را بـه ارمغـان آورده اسـت و مـی 
تواننـد در محیطـی کـه در آن هسـتند نهایـت اسـتفاده را ببرنـد. 
بـرای شکسـتن  متابولیکـی  تغییـرات  مـوارد شـامل  ایـن  اغلـب 
و تخمیـر قنـد هـا در بسـیاری از گونـه هـای میکروبـی دسـتگاه 
گـوارش مـی باشـند کـه باعـث سـود بـردن میزبـان از وعـده هـای 
باکتـری  در   .)2012 )انـگل  شـوند  مـی  فـراوان  قنـد  بـا  غذایـی 
قابلیـت  مختلـف  هـای  اسـترین  تخمیـری،  هـای  گونـه  هـای 
هـای متفاوتـی در تخمیـر دارنـد در حالـی کـه در گونـه هـای غیـر 
تخمیـری ماننـد S. alvi نمـی تواننـد از قنـد هـا اسـتفاده کننـد. 
ایـن تقسـیم مـکان زندگـی در اسـتفاده از منابـع مختلـف نشـان 
مـی دهـد که یـک سـطحی از خودسـازمانی در اجتمـاع میکروبی 
وجـود دارد کـه ممکن اسـت باعـث افزایـش پایـداری و ثبات این 

اجتمـاع میکروبـی در دسـتگاه گـوارش زنبـور شـود. 
امـا  ایـن اجتمـاع میکروبـی می توانـد از طریق هجـوم باکتری 
هـای محیطـی یا پاتوژن هـای فرصت طلب دسـتخوش تغییراتی 
بیـن  در  همچنیـن  میکروبـی  اجتمـاع   .)2012 شـود)موران، 
کاسـت هـای مختلـف نیـز متفـاوت مـی باشـد و ممکـن اسـت در 
طـول زمان و سـن هـای مختلف  تغییر کنـد که نشـان از تغییرات 
فیزیولوژیکـی میزبـان، رژیـم غذایـی و محیطـی کـه میزبـان در 

ان فعالیـت دارد مـی باشـد )پـاول 2014(. ایـن چنیـن تغییـرات 
اجتمـاع میکروبـی در بسـیاری از حیوانـات دیگـر نیز وجـود دارد 
و بـه عنـوان یـک اصـل پذیرفته شـده اسـت. لازم به ذکر اسـت که 
زنبورهـا یـک مـدل عالـی بـرای مطالعـات عواملـی می باشـند که 

ترکیـب ایـن اجتمـاع را بـر هـم مـی زنند.
بــه دلیــل وجــود یــک شــباهت زیــاد بیــن میکروبیــوم انســان 
ــور  ــی زنب ــاع میکروب ــات  روی اجتم ــتانداران، مطالع ــایر پس و س
می-توانــد حقایــق زیــادی رادر آینــده ای نزدیــک مشــخص 
ســازد. ایــن سیســتم مــی تواند مــدل مناســبی را بــا مزایــای زیاد 
ارائــه دهــد هــم بــه صــورت کاربــردی و هــم از نظــر توســعه نظریــه 
اجتماعــی  پســتانداران،  ســایر  مثــل   .)BOX2( همزیســتی 
بــودن یکــی ازمهــم تریــن راه هــا بــرای انتقــال میکروبیــوم از یــک 
ــه نســل بعــد مــی باشــد. ایــن روش مطمئــن از انتقــال،  نســل ب
ــه در  ــازد ک ــی س ــادر م ــور را ق ــوارش زنب ــتگاه گ ــوم دس میکروبی
دســتگاه گــوارش یــک میزبــان خــاص متنــوع شــوند و در محیــط 
ــوارش  ــتگاه گ ــه در دس ــی ک ــری های ــه باکت ــوند. هم ــازگاز ش س
ــت داد  ــرایط in vitro کش ــوان در ش ــی ت ــد م ــود دارن ــور وج زنب
ــودی  ــات gnobiotic )موج ــی در مطالع ــای اساس ــرفت ه و پیش
ــه  ــود دارد ب ــه در آن وج ــی ک ــای باکتریای ــترین ه ــه اس ــه هم ک
طــور کامــل شــناخته شــده باشــد( انجــام داد تــا بــرای درک بهتــر 
رابطــه میکروارگانیــزم و میزبــان خــاص مــورد اســتفاده قــرار 
ــرای  ــد )کانــگ 2014(. همچنیــن مــی تــوان از ایــن روش ب گیرن
دســتورزی و مهندســی ژنتیــک در میکروارگانیــزم هــا و ازمایــش 

ــه هــای مختلــف اســتفاده کــرد.  نظری
جهانـی  اهمیـت  دارای  مخملـی  زنبورهـای  و  عسـل  زنبـور 
هسـتند چراکـه نقـش گرده افشـانی بـرای گیاهان مهـم اقتصادی 
و گل هـای وحشـی بـر عهـده دارند. کاهـش ناگهانـی جمعیت آن 
هـا باعث شـده اسـت تـا توجهات بـه عوامـل کاهنـده جمعیت آن 
هـا کـه در پـی کاهـش سـلامتی ان هـا کـه ممکـن اسـت بـه دلیـل 
تغییـر یـا از بیـن رفتـن میکروبیوتـای آن هـا مـی باشـد را به خود 
باکتـری هـای  کـه  واقـع، شـواهدی وجـود دارد  جلـب کنـد. در 
موجـود در دسـتگاه گـوارش مـی توانـد در دفـاع مقابـل پاتـوژن 
هـا کمـک کنـد هـر چنـد روش هـای ایـن مبـارزه هنـوز مشـخص 
نشـده اسـت )کانـگ 2014(. بـا توجـه به خـاص بـودن و پایداری 
میکروبیـوم دسـتگاه گـوارش زنبورهـا، تحقیقـات جامعـی باید بر 
روی زیسـت شناسـی زنبور انجام شـود. همچنین، درک اجتماع 
میکروبـی بـه طـور قطـع مـی توانـد اطلاعـات جدیـدی را بـرای 
افزایـش سـلامتی زنبورهـا در اختیـار مـا قـرار دهـد و جنبـه های 
همزیسـتی میکروارگانیـزم و میزبـان را بـرای مـا مشـخص کنـد.    
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Abstract
The gut microbiota can have profound effects on hosts, but the study of these relationships in humans is 

challenging. The specialized gut microbial community of honey bees is similar to the mammalian microbiota, 
as both are mostly composed of host-adapted, facultatively anaerobic and microaerophilic bacteria. However, 
the microbial community of the bee gut is far simpler than the mammalian microbiota, being dominated by 
only nine bacterial species clusters that are specific to bees and that are transmitted through social interactions 
between individuals. Recent developments, which include the discovery of extensive strain-level variation, 
evidence of protective and nutritional functions, and reports of eco-physiological or disease-associated 
perturbations to the microbial community, have drawn attention to the role of the microbiota in bee health 
and its potential as a model for studying the ecology and evolution of gut symbionts.
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