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چکیده:

تحقیقــات  تاریــخ  در  پیشــرفت ها  مهمتریــن  از  یکــی 
ــل  ــوم( زنبورعس ــی DNA )ژن ــات توال ــار اطلاع ــل، انتش زنبورعس
غربــی )Apismellifera( در ســال 2006 بــود که ظاهــراً کاربردهای 
نامحــدودی در جهــت افشــای اســرار بیولــوژی، زندگــی اجتماعــی 

ــره  ــن حش ــت ای ــد و مدیری ــلامت، زاد و ول ــود س ــن بهب و همچنی
رشــدی  بــا  گذشــته  ســال  در 14  زنبورعســل  ژنومیــک  دارد. 
ــش  ــی نق ــه بررس ــر ب ــه حاض ــت. مقال ــده اس ــه رو ش ــده  روب فزاین
ــاختار  ــادی س ــای بنی ــناخت جنبه ه ــا و ش ــک در ارتق ــم ژنومی عل
بیولوژیکــی زنبورعســل از جملــه منشــأ تکامــل و ســلامت/بیماری 
می پــردازد. بــا وجــود اینکــه ژنومیــک باعــث شــده تــا حوزه هــای 
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دوفصلنامه علمی ترویجی علوم و فنون زنبورعسل

مختلــف مطالعاتــی در ارتبــاط بــا زندگــی زنبورعســل رشــد داشــته 
ــتم  ــرد سیس ــک رویک ــی از ی ــا بخش ــزار تنه ــن اب ــی ای ــند، ول باش
محــور و چنــد وجهــی اســت. عــلاوه برایــن، اعتقــاد بــر ایــن اســت 
کــه تحقیقــات در مــورد زنبورعســل از ادغــام کامــل ژنومیــک 
رفتارشناســی،  تکامــل،  حــوزه  در  کلاســیک  رویکردهــای  بــا 
فیزیولــوژی و میکروبیولــوژی بیشــترین بهــره را خواهــد بــرد. 
ایــن اطلاعــات بــه مــا کمــک می کنــد تــا بهتریــن راهکارهــا بــرای 
ــی  ــری از زندگ ــرده و درک بهت ــدا ک ــی را پی ــه حیات ــن گون ــظ ای حف

ــیم. ــته باش ــی آن داش اجتماع
کلمات کلیدی: ژنومیک، زنبورعسل، اسرار بیولوژیکی

مقدمه

زنبورعســل غربــی1، بــدون شــک یکــی از مهمتریــن حشــرات 
در زندگــی بشــر اســت. دلیــل ایــن اهمیــت، پراکندگــی این حشــره 
در کل جهــان، مزایــای اقتصــادی و همچنیــن تاریخچــه طولانــی 
ــال 2006  ــل در س ــت. زنبورعس ــا انسانهاس ــره ب ــن حش ــل ای تعام
ــس از  ــا پ ــی آنه ــی ژنوم ــه توال ــت ک ــرار گرف ــراتی ق ــن حش در بی
 Anopheles مالاریــا  پشــه  و   Drosophila melanogaster
gambiae کشــف شــد )Robinson, 2002(. ایــن پیشــرفت منجــر 
بــه ارائــه اولیــن توالــی ژنومــی بــرای یــک حشــره اجتماعــی شــد. 
ــرای توســعه علــم ژنتیــک  ایــن حجــم انبــوه از داده هــا مســیر را ب
رفتــاری همــوار ســاخت، بــه ایــن امیــد کــه ژنــوم زنبورعســل 
باعــث آشکارســازی تفاوتهــای نویــن و بنیــادی بــا ژنومهــای

1- Apis mellifera

 حشــرات غیراجتماعــی شــود. پــس از انتشــار اولیــه ژنــوم زنبــور 
ــا  ــته ب ــارت برجس ــک عب ــه Nature ی ــد مجل ــر روی جل ــل، ب عس
ــورد  ــم می خ ــه چش ــودن« ب ــی ب ــرای اجتماع ــی ب ــوان »طرح عن
ایــن   .)2006 عســل،  زنبــور  ژنــوم  توالی یابــی  )کنسرســیوم2 
عبــارت بیانگــر خوش بینــی پیرامــون پتانســیل ژنــوم زنبورعســل 
در آشکارســازی اســرار مولکولــی زندگــی اجتماعــی پیچیــده ایــن 
حشــره اســت. امــروزه، اکثــر متخصصــان ژنتیــک بــر ایــن مســئله 
تأکیــد دارنــد کــه ژنــوم، طرحــی بــرای ســاخت یــک موجــود زنــده 
نیســت، بلکــه مجموعــه ای پویــا از دستورالعملهاســت کــه توســط 
 Bell and( محیطــی کــه در آن قــرار دارد، تفســیر می شــود
Robinson, 2011(. ژنوم هــا اولیــن قــدم در یــک فرآینــد تنظیمی 
چنــد ســطحی هســتند کــه یــک موجــود زنــده را از ســطح ژنوتیــپ 
ــه  ــل ب ــک زنبورعس ــروزه ژنومی ــد. ام ــا می دهن ــپ ارتق ــه فنوتی ب
یــک حــوزه مطالعاتــی روبه رشــد و پویــا تبدیــل شــده بــه طوریکــه 
تعــداد زیــادی مقالــه در ارتبــاط بــا ژنــوم زنبورعســل منتشــر شــده 
اســت )نمــودار 1(. هــدف ایــن مقالــه ارائــه چنــد مثــال توضیحــی 
ــا  ــق ب ــته مطاب ــوم توانس ــا ژن ــت: آی ــوالات هس ــن س ــیدن ای و پرس
انتظــارات عمــل کنــد؟ اگــر دنیایــی بــدون ژنــوم زنبورعســل تصــور 
شــود، چــه اطلاعــات مهمــی در مــورد بیولــوژی زنبورعســل از 
دســت خواهــد رفــت؟ چــه اســراری از بیولــوژی زنبورعســل مانــده 
ــکار  ــت آش ــد توانس ــز نخواه ــه هرگ ــا اینک ــته ی ــوم نتوانس ــه ژن ک
ســازد؟ در ادامــه و بــه دنبــال بررســی این ســوالات، مجموعــه ای از 
مثال هــا بــرای اشــاره بــه بعضــی موفقیت هــای بــزرگ و تعــدادی از 
مســائل حل نشــده در ارتبــاط بــا ژنــوم زنبورعســل ارائــه می گــردد. 

 

2- Consortium

نمودار 1: تحقیقات در مورد ژنتیک و ژنومیک زنبورعسل در سه دهه گذشته رشد کرده است. آثار مربوط به ژنوم زنبورعسل در سال 2006 در این 
مطالعات رشد داشته )امری که با تعداد مقالات مهم در گوگل اسکولار  در بازه زمانی مورد نظر مشهود است(. در حقیقت، مطالعات مرتبط با ژنومیک 

اخیراً بر مطالعاتی که تنها بر مسئله ژنتیک تمرکز دارند، غلبه کرده اند، در نتیجه ژنوم زنبورعسل به بخشی حیاتی از تحقیقات در مورد زنبورعسل 
تبدیل شده است. 
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ــل  ــک زنبورعس ــه ژنومی ــوردی: زمانی ک ــات م   مطالع
ــلامت  ــوزه س ــن در ح ــوالات بنیادی ــه س ــخ ب ــرای پاس ب
زنبورعســل اســتفاده گردیــد چــه نتیجــه ای در برداشــت؟ 

ــه  ــل و تاریخچ ــداد زنبورعس ــور: اج ــأ زنب ــورد منش 1-در م
ــل تکام

از دیــدگاه فنــاوری، جغرافیــای زیســتی زنبــور عســل، از زمــان 
ــر روی نژادهــای بومــی زنبورعســل  تحلیل هــای ریخت شناســی ب
در آفریقــا، اروپــا و آســیا، مســیری طولانــی را پشــت ســر گذاشــته 
اســت )Ruttner, 2013(. بــا ایــن حــال، هنــوز هــم تحقیقــات 
بــه دنبــال پاســخ بــه منشــأ اصلــی زنبورعســل اســت. بــر مبنــای 
تجزیــه تحلیــل PCA 3  داده هــای ریخت شناســی، روتنــر4 در 
ســال 1988 فــرض نمــود کــه زیرگونه هــای Apis mellifera را 
ــبت داد.  ــیایی نس ــی و آس ــی، آفریقای ــداد اروپای ــه اج ــوان ب می ت
لیکــن بــا اســتفاده از شــاخص های وراثــت میتوکندریایــی از ژنــوم 
ــل  ــت زنبورعس ــک جمعی ــای ژنتی ــوج از تحلیل ه ــن م ــادر، اولی م
بــر وجــود زیرگونه هــای ژنتیکــی مجــزا تأکیــد داشــتند. ایــن 
ــا  ــا ، آفریق ــره در اروپ ــن حش ــداد ای ــه اج ــوان ب ــا را می ت زیرگونه ه
 .)Sheppard and Meixner, 2003( ــود ــدی نم ــیا گروه بن ــا آس ی
ریــز  جایگاه هــای  از  زیــادی  تعــداد   ،1990 دهــه  اوایــل  در 
ایــن   .)Estoup et al., 1995( ماهــواره ای5 توالی یابــی شــدند
امــر بــه محققــان اجــازه داد تــا از ایــن جایگاه هــا بــرای مطالعــات 
ژنتیــک جمعیت هــای بومــی و مدیریت شــده زنبورعســل اســتفاده 
ــا  ــان ریزماهواره ه ــن می ــه در ای ــد )Franck et al., 2001(. ک کنن
ــی  ــص و ترکیب ــای خال ــته بندی جمعیت ه ــه دس ــایانی ب ــک ش کم

ــد.  ــل کردن زنبورعس
انتشــار ژنــوم زنبورعســل بــه محققــان اجــازه داد تــا مســتقیماً 
چندشــکلی های تــک نوکلئوتیــدی را مــورد بررســی قــرار داده 
)Whitfield et al., 2006( و تحلیل هــای تکامــل مولکولــی را 
 Harpur and( در مــورد ژن هــای مــورد نظرشــان انجــام دهنــد

.)Zayed, 2013
Apis mellif� ــای ــی زنبوره ــأ تکامل ــه منش ــا ب ــن تحلیل ه  اولی
 .)Whitfield et al. 2006( در خــارج از افریقــا اشــاره دارد era
ــل  ــای عس ــی زنبوره ــل زندگ ــه تکام ــگفت انگیز ب ــه ش ــن یافت ای
در آســیا و اروپــا اشــاره دارد. در حقیقــت، دو گونــه مجــزا از 
 M ــداد ــد، اج ــل یافتن ــا تکام ــارج از آفریق ــل در خ ــای عس زنبوره

3- Principle component analysis

4- Ruttner

5- Microsatellite

در غــرب و شــمال اروپــا و اجــداد C و O در شــرق اروپــا و همچنیــن 
اجــداد O در آســیا. هرچنــد، تحلیــل مجــدد ایــن مجموعــه داده 
توســط هــان و همــکاران )2012( نشــان داد کــه حــذف زنبورهــای 
ناخالــص در شــمال افریقــا باعــث شــده تــا محققــان در مورد منشــأ 
ــند  ــن نباش ــدان مطمئ ــل Apis mellifera چن ــت زنبورعس جمعی

 .)Han et al., 2012(
تــک  چندشــکلی  حــوزه  در  مطالعــات  انجــام  دنبــال  بــه 
نوکلئوتیــدSNP(  6(، مطالعاتــی در ارتبــاط بــا ژنومیــک جمعیــت 
صــورت گرفــت کــه هدفشــان تعییــن توالــی ژنــوم گونه هــای 
مختلــف زنبورهــای عســل بــود. ایــن مطالعــات نشــان دادنــد کــه 
ــص  ــی و ناخال ــای بوم ــن جمعیت ه ــیعی در بی ــی وس ــوع ژنتیک تن
Chen et al., 2016; Wal- دارد  وجــود  عســل  )زنبورهــای 
berg et al., 2017; Rahimi et al., 2023(. زنبورعســل بومــی 
خاورمیانــه، A. m. yementica )اجــداد Y(، از لحــاظ ژنتیکــی از 
 Cridland et al.,( متفــاوت بــوده O و آســیایی A اجــداد آفریقایــی
ــق دارد،  ــداد M تعل ــد از اج ــیایی جدی ــه آس ــک گون ــه ی 2017( و ب
 Chen( ــود ــده ب ــبت داده ش ــا نس ــه اروپ ــط ب ــلاً فق ــه قب ــه ای ک گون
ــرفت  ــی و پیش ــع ژنوم ــن مناب ــی ای ــود تمام ــا وج et al., 2016(. ب
ــل،  ــور عس ــی زنب ــینه تکامل ــوع و پیش ــناخت تن ــمگیر در ش چش
منشــأ تکامــل ایــن حشــره همچنــان نامشــخص اســت. دو نظریــه 
ــتند  ــیا محتمل تریــن مــوارد ممکــن هس خــروج از آفریقــا و آس
)Cridland et al., 2017(. بــا وجــود در اختیــار داشــتن ابزارهــای 
لازم در توالی یابــی و تحلیــل ســریع ژنوم هــای زنبــور، عامــل 
محدودکننــده در درک منشــأ تکامــل ایــن حشــره، دسترســی بــه 
نمونه هــای خالــص زنبورعســل بــه ویــژه از آفریقــا و آسیاســت 
)Dogantzis and Zayed, 2019(. ایــن مثــال نشــان می دهــد 
ــی  ــناخت بیولوژیک ــود ش ــورت نب ــک در ص ــم ژنومی ــور عل ــه چط ک
ــز  ــک هرگ ــص ژنومی ــی تخص ــدارد، یعن ــبی ن ــذاری مناس تأثیرگ
ــه  ــود ک ــده ای ش ــان آموزش دی ــن زیست شناس ــد جایگزی نمی توان
ــی  ــای بوم ــاد گونه ه ــداد زی ــی تع ــایی و نمونه یاب ــه شناس ــادر ب ق

ــتند.  ــل هس زنبورعس
2-هولوبیونــت7 : کنــدوی زنبورعســل بــه عنــوان یــک جامعه 

میک نو ژ
ــع  ــود، در واق ــی می ش ــل توالی یاب ــک زنبورعس ــوم ی ــی ژن وقت
ژنــوم کل یــک جامعــه اکولوژیکــی از گونه هــای مشــابه بــه تصویــر 
ــوان  ــه عن ــل را ب ــوان زنبورعس ــن، می ت ــود. بنابرای ــیده می ش کش
 ،)Schwartz et al., 2015( گرفــت  نظــر  در  هولوبیونــت  یــک 
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ــا،  ــا، ویروس ه ــوع از باکتری ه ــه ای متن ــکل از جامع ــی متش یعن
ــود  ــر موج ــک ابَ ــود ی ــدو خ ــن، کن ــلاوه برای ــا. ع ــا و قارچ ه انگل ه
ــرای  ــرات )ب ــی از حش ــای مختلف ــان گونه ه ــه میزب ــت ک ــده اس زن
نمونــه: بیدهــا و سوســک ها(، مخمرهــا و دیگــر میکروب هاســت. 
ــلاش  ــان ت ــل، محقق ــور عس ــوم زنب ــی ژن ــن توالی یاب ــان اولی در زم
ــراه  ــال دارد هم ــه احتم ــی ک ــر گونه های ــوم دیگ ــا ژن ــد ت می کردن
ــرده و  ــایی ک ــند را شناس ــده باش ــی ش ــل توالی یاب ــوم زنبورعس ژن
آن را بــه عنــوان آلودگــی DNA دیگــر گونه هــا از ژنــوم زنبورعســل 
حــذف نماینــد. هرچنــد، زیست شناســان بــه درکــی عمیق تــر 
از یکپارچگــی ژنوم هــای گونه هــای مختلــف رســیدند. مــوارد 
ــه،  ــرای نمون ــود دارد )ب ــا وج ــن گونه ه ــتی بی ــددی از همزیس متع
 )Buchnera یعنــی  آنهــا  باکتریایــی  همزیســت های  و  شــته ها 
حالتــی  آن  همزیســت های  و  میزبــان  ژنوم هــای  طوریکــه  بــه 
ــوم  ــود در ژن ــای موج ــه ژن ه ــد، در نتیج ــه دارن ــکاری8 "   گون "هم
یــک گونــه فرصــت پیــدا می کننــد تــا بــه کمــک مســیرهای 
ــکاری  ــر هم ــه دیگ ــای گون ــرل ژن ه ــرد و کنت ــی در کارک بیولوژیک
یــا دخالــت داشــته باشــند )Wilson and Duncan, 2015(. ایــن 
مســئله تصویــری زیبــا از ایــن ایــده بــه دســت می دهــد کــه ژنــوم و 
تاریخچــه تکامــل یــک گونــه در صورتــی کامــل خواهنــد بــود کــه در 
کنــار هــم قــرار گیرنــد. بنابرایــن، متخصصــان ژنــوم بایــد پیشــینه 
ــتر  ــرده و بس ــی ک ــده را توالی یاب ــود زن ــر موج ــا ابَ ــده ی ــود زن موج
ژنومیکــی ژن هــای گونه هــا را مدنظــر قــرار دهنــد. زنبورعســل هــم 
از ایــن قاعــده مســتثنی نیســت. بــا توجــه بــه ایــن، چــه اطلاعاتــی 
در مــورد ژنــوم جمعــی هولوبیونــت زنبورعســل وجــود دارد و اینکه 
ایــن دیــدگاه چــه بینشــی در مــورد بیولــوژی زنبورعســل در اختیار 

ــد؟  ــرار می ده ــر ق بش
ــه  ــتند ک ــی هس ــن گونه های ــی از مهم تری ــای Varroa یک کنه ه
 Apis و دیگــر گونه هــای Apis mellifeara در تقابــل بــا زنبورعســل
ــج  ــت رای ــوان آف ــه عن ــوم Varroa destructor ب ــند. ژن ، می باش
 Cornman et( زنبورســتان های جهــان توالی یابــی شــده اســت
al., 2010(. ایــن اطلاعــات در توســعه راهبرد هــای کنتــرل ژنومــی 
کــه ممکــن اســت مختــص کنه هــای Varroa باشــد، اهمیــت دارد، 
ماننــد RNA مداخله گــر یــا RNAi توســط باکتری هــای مهندســی 
 .)Leonard et al., 2020( شــده دســتگاه گــوارش زنبورعســل
ــا ویروس هــای متعــددی در کلنــی   ــر ایــن، کنــه Varroa ب عــلاوه ب
زنبورعســل ارتبــاط دارد. بســیاری از ایــن ویروس هــا پاتوژن هایی 
 Wilfert et( ــوند ــوط می ش ــا مرب ــلامت زنبوره ــه س ــه ب ــتند ک هس
al. 2016(. مطالعــات ژنومــی اطلاعــات مهمــی را در مــورد جامعــه 
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 Brutscher( ــد ــه کرده ان ــا زنبورهــای عســل ارائ ویــروس مرتبــط ب
et al., 2016( و توالــی ژنــوم کامــل )Fung et al. 2018( بســیاری 
از ویروس هــای رایــج زنبورعســل )ماننــد ویــروس تغییــر دهنــده 
شــکل بــال، ویــروس فلجــی حــاد و مزمــن زنبــور عســل، ویــروس 
ــاخته  ــکار س ــرائیلی( آش ــاد اس ــی ح ــروس فلج ــه ای و وی لارو کیس
ــد، تکنیک هــای ژنومــی توانســته اند بررســی های متاژنومیکــی  ان
 Cox-Foster et al.,( از ویروس هــای زنبورعســل ارائــه دهنــد
ــن  ــل، ای ــور عس ــل زنب ــی کام ــی ژنوم ــه توال ــی ب 2007(. دسترس
مطالعــات را تســهیل ســاخته و امــکان حــذف اطلاعــات ژنــوم 
ــم  ــی را فراه ــای متاژنوم ــه داده ه ــتفاده از مجموع ــا اس ــان ب میزب
ــوان  ــل را می ت ــر زنبورعس ــای غی ــه توالی ه ــوری ک ــه ط ــد، ب می کن
ــرار داد.  ــه ق ــورد مطالع ــش م ــش از پی ــایی و بی ــی شناس ــه راحت ب
ایــن رویکــرد منجــر بــه کشــف ویروس هــای جدیــد شــده کــه قبــلاً 
 Galbraith et al.,( ــد ــده بودن ــناخته نش ــل ش ــای عس در زنبوره
از  2018(. مطالعــه ویروس هــای زنبورعســل درک عمیق تــری 
مجموعــه کنــه Varroa و نحــوه تقابــل ایــن پاتوژن هــا بــرای برهــم 
ــی  ــار دفاع ــان )Brutscher et al., 2015( و رفت ــی میزب زدن ایمن
)Geffre et al., 2020( ارائــه کــرده اســت، چــون بســیاری از 

ــوند. ــل می ش ــه Varroa منتق ــط کن ــالاً توس ــا احتم ویروس ه
یکــی دیگــر از زمینه هــای مــورد توجــه در زمینــه ژنومیــک 
 Moran,( باکتریایــی آن می باشــد  زنبــور عســل، میکروبیــوم9 
Pae� ــد ــل مانن ــاری زای زنبورعس ــای بیم ــوم باکتری ه 2015(. ژن
nibacillus larvae کــه عامــل بیمــاری لــوک آمریکایــی اســت 
)Chan et al., 2011( توالی یابــی شــده اند. فراتــر از پاتوژن هــا، 
ــا دســتگاه گــوارش زنبورهــای عســل کارگــر  میکروبیــوم مرتبــط ب
بالــغ مــورد توجــه قــرار گرفتــه و توالــی متاژنومــی دســتگاه گــوارش 
ــادی  ــک زی ــه کم ــن مجموع ــن از ای ــه درک محققی ــل ب زنبورعس
کــرده اســت. بــه نظــر می رســد کــه مجموعــه باکتریایــی دســتگاه 
گــوارش زنبورعســل از گونه هــای نســبتأ کمــی در مقایســه بــا ســایر 
ــداد  ــی از تع ــم میزبان ــا علیرغ ــت، ام ــده اس ــکیل ش ــرات تش حش
ــردی  ــوع عملک ــه دارای تن ــی رود ک ــال م ــا، احتم ــی از گونه ه کم
بالایــی باشــد )Engel et al., 2012(. میکروبیــوم دســتگاه گــوارش 
ــور  ــه تص ــده ک ــکیل ش ــری تش ــه باکت ــاً از 9 گون ــل عمدت زنبورعس
می شــود هــر کــدام جایــی مخصــوص در داخــل دســتگاه گــوارش 
ــد و   ــالا جدی ــا احتم ــن باکتری ه ــی از ای ــد. بعض ــل دارن زنبورعس
مخصــوص زنبورعســل هســتند، از جملــه باکتریوم اســید اســتیک 
 )Yun et al., 2017( پیدا شــده Bombella apis که در روده میانی
 Bonilla-Rosso( ــد ــک می کن ــرده کم ــای گ ــه دیواره ه ــه تجزی و ب
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and Engel, 2018(. گونه هــای اصلــی ســاکن روده کوچــک شــامل  
Frischella per� و Snodgrassella alvi، Gil liamella apicola
 Lactobacillus می باشــند و در رکتــوم10  یــا روده بــزرگ نیــز rara
و Bifidobacterium هســتند. کارکردهــای اصلــی ایــن گروه هــای 
ــاکارید،  ــه س ــدرات، تجزی ــم کربوهی ــامل متابولیس ــی ش باکتریای
 Kwong and( تخمیــر و تســهیل تغذیــه زنبورعســل می باشــد
ــل  ــای زنبورعس ــدی باکتری ه ــته بن ــه دس Moran, 2016(. اگرچ
هنــوز هــم نیــاز بــه مطالعــات بیشــتری دارد، ولــی مباحثــی 
بــدن  باکتری هــا در  از  بیشــتری  گونه هــای  مــورد میزبانــی  در 
 .)Mattila et al., 2012( ــت ــده اس ــرح ش ــل مط ــای عس زنبوره
اختلال هــا در میکروبیــوم دســتگاه گــوارش زنبورعســل بــا حــالات 
بیمــاری و همچنیــن حمــلات باکتری هــای پاتوژنــی ارتبــاط دارنــد 
)Kwong and Moran, 2016(. توالی یابــی هدفمنــد ژنوم هــای 
باکتــری )Smith et al. 2019( و مطالعــات فراژنومــی11 ، اطلاعــات 
ــلامت و  ــش آن در س ــی و نق ــه باکتریای ــورد جامع ــدی را در م مفی

 .)Raymann and Moran, 2018( بهداشــت ارائــه می کنــد
ــل  ــدوی زنبورعس ــر، کن ــور کارگ ــوارش زنب ــتگاه گ ــدا از دس  ج
جایــگاه بســیاری از جوامــع میکروبــی اضافــی در شــان مــوم، بــره 
مــوم و ذخایــر غذایــی، بــه ویــژه ذخایــر گــرده )نــان زنبــور عســل( 
اســت. نــان زنبورعســل در نتیجــه فعالیــت مجموعه ای گســترده از 
میکروب هــا اســت. مطالعــات نشــان داده انــد کــه وجــود مخمرهــا 
و باکتری هــای اســید لاکتیــک ماننــد باســیلوس  بــه تجزیــه گــرده 
 .)Gilliam, 1979( می کنــد  کمــک  آن  هضــم  و  ذخیره شــده 
ــف  ــل طی ــان زنبورعس ــی ن ــی و متاژنوم ــات ژنوم ــد، مطالع هرچن
متنوعــی از میکروب هــا را نشــان داده انــد کــه نــه تنهــا شــامل 
Vasquez and Olofs- لاکتیــک  اســید  هســته  )باکتری هــای 
son, 2009(، بلکــه شــامل باکتری هــای غیــر هســته ای ماننــد 
ــن  ــود. ای ــا می ش ــیلوس13  ه ــایر لاکتوباس ــیلوس12  و س فروکتوباس
ــی  ــای باکتریای ــایر گونه ه ــد س ــث رش ــت باع ــن اس ــئله ممک مس
نظــر  بــه   .)Rokop et al., 2015( شــود  زنبورعســل  خــاص 
ــود  ــلاً وج ــه قب ــوری ک ــلاف تص ــا برخ ــن فرآینده ــه ای ــد ک می رس
داشــت )تجزیــه گــرده( بــه حفــظ و ذخیــره گــرده کمــک می کننــد 
گیاهــی  )رزین هــای  مــوم  بــره   .)Anderson et al., 2014(
جمع آوری شــده توســط زنبــور عســل( ممکــن اســت نقشــی مهــم 
در حفــظ میکروبیوم هــای ســالم درون کنــدو و همچنیــن در معــده 

10- Rectum

11- Meta genome

12- Fructobacillus sp

13- Lactobacillus sp

زنبورعســل ایفــا کنــد )Simone-Finstrom et al., 2017(، اگرچــه 
ســازوکار ایــن عمــل هنوز شــناخته نشــده اســت.

ــگفتی های  ــل ش ــای عس ــی زنبوره ــات ژنوم ــه، مطالع در نتیج
جدیــدی را در رابطــه بــا پیچیدگــی تعامــل بــا میکروب هــا در 
زندگــی، ســلامت و بیمــاری زنبورعســل ارائه کــرده اســت. بنابراین 
در ایــن حــوزه، درک بشــر از زیست شناســی زنبورعســل بــا ادغــام 
ــا اســتفاده از آنهــا فراتــر از ژنتیــک  تکنیک هــای ژنومــی و البتــه ب

زنبورعســل افزایــش یافتــه اســت.

نتیجه گیری کلی

ــه  ــه در نتیج ــوده ک ــل نب ــوژی زنبورعس ــوزه ای از بیول ــچ ح هی
باشــد.  نگرفتــه  قــرار  تاثیــر  تحــت  زنبورعســل  ژنــوم  انتشــار 
ــد  ــی روبه رش ــه حالت ــل همیش ــا زنبورعس ــاط ب ــات در ارتب تحقیق
بــوده لیکــن بــا ایــن وجــود کامــلاً مشــخص اســت کــه ژنــوم 
داشــته  بیشــتری  کارایــی  حوزه هــا  از  بعضــی  در  زنبورعســل 
اســت. بــرای مثــال، مبحــث جدیــدی همچــون متاژنومیــک 
ــا ســال 2006 اصــلاً  ــرار گرفــت ت ــه مــورد بحــث ق کــه در ایــن مقال
ــود  ــد ش ــن تأکی ــر ای ــد ب ــت، بای ــت. در نهای ــی نداش ــود خارج وج
ــذار  ــی تاثیرگ ــه تنهای ــلأ و ب ــد در خ ــور نمی توان ــک زنب ــه ژنومی ک
باشــد. چــرا کــه ژنومیــک ابــزاری بــرای رســیدن بــه هــدف اســت 
ــم  ــوز ه ــی هن ــوزه زنبورشناس ــت. ح ــدف نیس ــک ه ــودش ی و خ
ژنتیــک،  متخصصــان  فیزیولوژیســت ها،  جانورشناســان،  بــه 
بوم شناســان و زیست شناســان تکاملــی بــا اســتعداد و نخبــه نیــاز 
دارد. در واقــع، شــدیداً اعتقــاد بــر ایــن اســت کــه ایــن یکپارچگی، 
ــه عنــوان عضــوی مهــم از آن، کلیــدی  ــا علــم ژنومیــک ب همــراه ب

بــرای اکتشــاف های جدیــد در آینــده اســت.
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Unraveling biological secrets: the genomic role of 
honeybee in understanding of its social life

Abstract
One of the most significant advancements in the history of honeybee research was the unveiling of the 

DNA sequence (genome) of the Western honeybee (Apis mellifera) in 2006, which apparently has unlimited 
applications in unraveling biological secrets, social life, as well as improving health, reproduction, and 
management of this insect. Honeybee genomics has seen significant growth in the past 14 years. This article 
examines the role of genomics in enhancing and understanding fundamental aspects of the biological structure 
of honeybees, including evolutionary origins and health/disease. While genomics has led to growth in various 
research areas related to honeybee life, it is just a part of a systemic and multi-faceted approach. Furthermore, 
it is believed that research on honeybees will benefit the most from integrating genomics fully with classical 
approaches in evolution, behavior, physiology, and microbiology. This information would helps us to find the 
best solutions to preserve this vital species and to have a better understanding of its social life.
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