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چکیده:

زنبـور عسـل بـه عنـوان یـک ارگانیسـم مـدل بـرای مطالعـه ی 
گسـترده ی  تحلیـل  و  تجزیـه  می باشـد.  اجتماعـی  رفتارهـای 
 ژن هایـی بـا الگـوی بیـان متفـاوت در مغـز زنبورهـای پرسـتار و 
چراگـر منجـر به شناسـایی ژن هـای کاندیدا مرتبـط با رفتـار زنبور 

عسـل شـده اسـت. در ایـن مقالـه مـروری، روش هـای ژنتیکـی به 
کار گرفته شـده در مطالعات زنبور عسـل شـامل روش های ژنتیک 
اسـتفاده  بـا  کلاسـیک و همچنیـن روش هـای مـدرن اصـلاح ژن 
خارجـی،   DNA انتقـال  میکروRNA  هـا،  مداخله گـر،   RNA از 
ترانسـپوزون ها و کریسـپر توصیـف شـده و نتایـج تحقیقـات قبلـی 
بیـان مـی شـوند. کشـف ژن هـای کاندیـدا در زنبورهـا می توانـد 
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اهـداف جذابـی بـرای آنالیز عملکردی و کشـف پایه هـای مولکولی 
و عصبـی کنتـرل کننـده رفتارهـای اجتماعـی باشـد و همچنیـن 

زمینـه را بـرای اصـلاح نـژاد ایـن گونـه فراهـم نمایـد.
ژنتیـک،  عسـل،  زنبـور  اجتماعـی،  رفتـار  کلیـدی:  کلمـات 

کاندیـدا ژن هـای 

مقدمه

اکثـر حیوانـات بـه صـورت گروهـی زندگـی کـرده و رفتارهـای 
را  افـراد  بیـن  ارتبـاط  و  کار  تقسـیم  ماننـد  اجتماعـی  پیشـرفته 
مغـز  در  رفتارهـا  ایـن  تنظیـم  نمایـش می گذارنـد. چگونگـی  بـه 
اسـت.  مانـده  باقـی  ناشـناخته  صـورت  بـه  اجتماعـی  حیوانـات 
برخـی از گونه هـای حشـرات کـه حشـرات فـرا اجتماعـی نامیـده 
می شـوند رفتارهـای اجتماعـی بسـیار پیچیـده نشـان می دهنـد. 
سـاختار  بـا  و  بـزرگ  نسـبتاً  کـه  پسـتانداران  مغـز  بـا  مقایسـه  در 
بـا پیچیدگـی  پیچیـده می باشـد، حشـرات، مغـز نسـبتاً کوچـک 
کمتـری دارنـد )Menzel et al. 2006(. عـلاوه بـر ایـن، مشـاهده 
سـبک زندگی اجتماعی حشـرات در شـرایط آزمایشـگاهی نسبت 
بـه کنـدو آسـان تر بـوده و ایـن امـکان را فراهـم می کنـد کـه رفتـار 
حشـرات و پایه هـای مکانیسـم های مولکولـی درگیر در بـروز رفتار 
آن هـا مـورد مطالعـه قـرار بگیـرد. زنبـور عسـل یکـی از گونه هایـی 
اسـت کـه از نظـر رابطـه ژن- رفتار بسـیار مـورد مطالعه قـرار گرفته 
اسـت. زنبورعسـل افـزون بـر تولید محصـولات گوناگـون مهمترین 
و  گرده افشـانی  عمـل  در  دخالـت  بـا  طبیعـت  در  را  خـود  نقـش 
زیسـت  محیـط  احیـای  و  کشـاورزی  محصـولات  تولیـد  افزایـش 
ایفـا می کنـد. بررسـی ها نشـان می دهـد در کشـورهای مختلـف، 
تـا 143  کشـاورزی 69  تولیـدات  افزایـش  در  عسـل  زنبـور  نقـش 
 .)Tahmasbi et al. 2000( برابـر تولیـدات مسـتقیم آن هـا اسـت
زنبـوران کارگـر در کنـدو بـه وظایـف مختلفـی مانند نظافـت کندو، 
مراقبـت از لاروهـا، نگهبانـی و حفاظـت از کنـدو در مقابـل عوامـل 
مزاحـم و جسـتجوگری بـرای غـذا، آب و رزیـن مشـغول هسـتند 
کـه ایـن وظایـف در طـول زندگـی کارگـران بـا تغییـر سـن آن هـا 
منابـع  بـه  مربـوط  اطلاعـات  چراگـر  زنبورهـای  می کنـد.  تغییـر 
غذایـی را بـه سـایر زنبورهـای کلنی با اسـتفاده از زبـان رقص، یک 
وسـیله ارتباطـی نمادیـن کـه در حیوانـات دیگر ناشـناخته اسـت، 
مسـتقل،  مطالعـه  چندیـن   .)Seeley. 1995( می کننـد  منتقـل 
مکانیسـم های مولکولـی زیربنـای رفتارهـای اجتماعـی در زنبـور 
عسـل را نشـان داده انـد. اگرچـه ایـن مطالعـات بـه طـور موثـر از 
روش هـای ژنتیکـی و یـا دارویـی اسـتفاده می کردنـد، کارایـی ایـن 
روش هـا بـه بافتـی کـه ژن هـدف در آن بیـان می شـود، یـا وجـود 

داروهـای آگونیسـت1  )دارویی که روی گیرنده می نشـیند و گیرنده 
را فعـال می کنـد( یاآنتاگونیسـت2 )دارویـی که بـا اتصال بـه گیرنده 
 .)Liang et al. 2012( بسـتگی دارد )مانع از اثر آگونیسـت بشـود
بـرای  ژن  دسـتکاری  موثـر  اخیـر، چندیـن روش  در چنـد سـال 
زنبـور عسـل توسـعه یافتـه اسـت. در ایـن مقالـه روش های بـه کار 
رفتـه بـرای آنالیزهـای عملکردی ژن هـای زنبور عسـل و همچنین 
پیشـرفت های اخیـر در روش هـای اصـلاح ژن در ایـن گونه توصیف 

شـوند.  می 

شناسایی جایگاه های صفات کمی

بـه ناحیـه ای از ژنـوم کـه حـاوی جهـش یـا ژن )هایی( اسـت که 
سـهم قابـل توجهـی از واریانـس ژنتیکی یک صفت کمـی را توجیه 
می کنـد جایگاه صفـت کمّـی )3QTL( می گویند. ژنتیک کلاسـیک 
منجـر بـه شناسـایی ژن های مرتبـط بـا فنوتیپ های جهـش یافته 
شـده در زنبـور عسـل شـده اسـت )Kaufman. 2017(. شناسـایی 
ژن هـای مرتبـط بـا صفـات مـورد نظـر، نیازمنـد بررسـی فنوتیپـی 
در مقیـاس بـزرگ بـا اسـتفاده از فرزنـدان حیواناتـی کـه بـه طـور 
یافته انـد،  جهـش  پرتـو،  یـا  شـیمیایی  درمـان  توسـط  تصادفـی 
می باشـد. بـه هر حال این فرآیند در زنبور عسـل سـخت می باشـد 
چـون تنهـا یک مـاده با قابلیـت تولیدمثلـی )ملکه( در کنـدو وجود 
دارد و ایجـاد سـویه های جهـش یافتـه را مشـکل مـی سـازد زیـرا 
می توانـد منجـر بـه تولیـد یـک جمعیـت کلـون شـده و یکسـان از 
فرزنـدان جهـش یافتـه ژنتیکـی شـود )Seeley. 1995(. برخـی از 
مطالعـات تـلاش کرده انـد مناطـق ژنومـی مرتبـط بـا تفاوت هـای 
رفتـاری قابـل انـدازه گیـری بیـن کلنـی هـا را شناسـایی کننـد. در 
ایـن مطالعـات با کنتـرل دقیق جفت گیـری، QTL هـای مرتبط با 
صفـات مـورد مطالعـه نظیر تمایـل برای جمـع آوری گرده، شـروع 
چراگـری، رفتـار دفاعـی، عقیمـی زنبـور کارگـر و سـایز تخمـدان 
بـرای شناسـایی  تاییـد آزمایشـگاهی  کـه  شناسـایی شـده اسـت 

  .)Oxley et al. 2008( ژن هـای کاندیـدا لازم اسـت

کشف ژن های کاندیدا با رویکردهای ترنسکریپتومیک

مـدل هـای اسـتفاده شـده در ژنتیـک کمّـی عمدتا اثـر تجمعی 
ژن هایـی را کـه عهـده دار ایجـاد تنـوع در صفـات می باشـند مورد 

1- agonistic

2- antagonistic

3- Quantitative trait locus
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توجـه قـرار مـی دهنـد و فـرض اصلـی در ایـن مبحـث، تفکیـک 
موضـوع  ایـن  می باشـد.  کـم  اثـر  بـا  ژنهـا  از  بسـیاری  همزمـان 
مـورد تردیـد اسـت کـه همـه ژنهـای مؤثـر بـر صفـات کمّـی اثـرات 
ایـن ژنهـا سـهم  از  باشـند و ممکـن اسـت برخـی  جزئـی داشـته 
باشـند. در  بـه خـود اختصـاص داده  عمـده ای در تنـوع صفـات 
دیـدگاه ژنهـای کاندیـدا، بـا توجـه بـه اطلاعـات موجـود، خـود ژن 
کنتـرل کننـده صفـت کـه پروتئیـن خاصـی را کـد مـی کنـد مـورد 
بررسـی قـرار می گیـرد کـه در واقـع ایـن ژنهـا بـه عنـوان مارکرهای 
مسـتقیم صفـات بیولوژیکـی و فیزیولوژیکی بکار گرفته می شـوند. 
شناسـایی ژنهـا و نشـانگرهای مولکولـی کـه زمینـه سـاز مکانیسـم 
مولکولـی صفـات هسـتند یـا همبسـتگی زیـادی بـا صفـات دارند، 
در انتخـاب سـریع فنوتیپهـای مقاومـت مفیـد خواهنـد بـود. در 
یـک کلنـی زنبـور عسـل ده ها هـزار زنبـور کارگـر رفتـار اجتماعی از 
خـود نشـان می دهنـد. رفتارهـای کارگرهـا تاحـدودی  متناسـب 
بـا سـن آن هـا تغییـر می کنـد. همچنیـن وضعیـت فیزیولوژیکـی 
آن هـا بـه تناسـب وظایـف خـود تغییـر می کنـد. با فـرض اینکـه در 
مغـز زنبورهـای درگیـر در وظایف مختلـف، ژن هـای متفاوتی بیان 
ریزآرایه هـای  از  اسـتفاده  بـا  جامـع  تحلیـل  و  تجزیـه  می شـود، 
cDNA بـرای شناسـایی ژن هایی با بیان متفـاوت در مغز کارگرانی 
کـه به وظایـف مختلـف اختصـاص یافته اند یـا رفتارهـای متفاوتی 
نشـان می دهنـد )بـه عنـوان مثـال تـازه متولـد شـده، زنبورهـای 
پرسـتار، زنبورهـای نگهبـان و زنبورهـای جسـتجوگر( انجام شـد. 
عـلاوه بـر این، مقایسـه ژن هـای بیان شـده در مغز در طـول تکامل 
در بیـن ملکـه، کارگـر و زنبـور نـر نیـز انجـام شـد. بـه عنـوان مثال، 
بـا بررسـی ژن هایـی که توسـط جنسـیت یا کاسـت در طـول تمایز 
مغـز شـفیره کارگـر کنترل می شـوند، 333 ژن شناسـایی شـد که به 
طـور متفـاوت بیـان می شـوند و 519 ژن کـه بـه طـور متفـاوت بین 
دو جنـس تقسـیم می شـوند و 692 ژن کـه بـه طـور متفـاوت بیـن 

 .)Vleurinck et al. 2016( تقسـیم می شـوند  کاسـت ها 

RNA مداخله گر 

خاموشـی ژن هـا در دو سـطح رونویسـی و پـس از رونویسـی 
اتفـاق مـی افتد. خاموشـی در سـطح رونویسـی در اثر متیلاسـیون 
بـا  پروموتـور رونویسـی ژن هـدف و خاموشـی پـس از رونویسـی 
مداخلـه در سـاختار تـک رشـته ای mRNA ژن هـدف وتخریـب 
 )RNAi( مداخله گـر   RNA می دهـد.  رخ  آن،  بیـان  توقـف  و 
اصطـلاح کلـی اسـت که به تکنولـوژی خاموشـی پس از رونویسـی، 
 RNA دو رشـته ای اطـلاق می شـود .در تکنولـوژی RNA توسـط
مداخله گـر، رشـته مکمـل mRNA ژن مـورد نظـر سـاخته شـده و 

ایـن رشـته بـه mRNA ژن هـدف متصـل و یـک توالی دورشـته ای  
)1dsRNA( را بوجـود  مـی آورد )Agrawal et al. 2003(. مهـار 
بیـان ژن بـه وسـیله RNA مداخله گـر بـرای آنالیـز عملکـردی ژن 
در بسـیاری از گونـه هـا از جملـه زنبـور عسـل بـه کار گرفتـه شـده 
اسـت بـه این صـورت که تزریـق RNA دو رشـته ای یـا RNA کوتاه 
مداخله گـر2  بـه حفـره عمومـی بـدن3  زنبـوران کارگـر بالـغ، مقادیر 
بعضـی از mRNAهـای مکمل را کاهش می دهد. بـرای مثال بیان 
وایتلوژنیـن، پیش سـاز پروتئیـن زرده )نطفه( که به طـور عمده در 
 dsRNA چربـی بـدن حشـرات مـاده بیـان می شـود، بـا تزریـق
بـه حفـره شـکمی مهار می شـود  و ایـن سـرکوب، زنبـوران کارگر را 
 .)Amdam et al. 2003( پیـش از موعـد به چراگـری وادار می کنـد
سـرکوب متقابـل بیـن وایتلوژنیـن و هورمـون جوانـی )4JH(، کـه 
باعث رشـد رفتاری می شـود، برای کنترل زمـان جابجایی رفتاری 
در زنبور عسـل پیشـنهاد شـده اسـت به این معنی که باعث کنترل 
زمـان شـکل گیـری یـک رفتـار می شـود بـه عنـوان مثال مـی توان 
بـه تغییـر رفتار پرسـتاری در کنـدو به رفتـار چراگری در سـن بالاتر 
اشـاره نمـود )Amdam and Omholt, 2003(.اRNAi همچنیـن 
بـرای مهـار بیـان ژن در مغـز زنبـور عسـل اسـتفاده شـده اسـت. 
ایـن مطالعـات نشـان مـی دهـد کـه سـرکوب ژن هـای مرتبـط بـا 
عملکردهـای عصبـی، بـه عنـوان مثـال CaMKII، آنزیمـی کـه به 
عنوان "سـوئیچ حافظه مولکولی" شـناخته می شـود، شکل گیری 
حافظـه را تخریـب کرده و/یـا از بازیابی حافظـه جلوگیری می کند. 
بـا ایـن حـال، کارآیـی سـرکوب بیـان ژن ناشـی از RNAi بسـته به 
بافتـی کـه ژن هـدف در آن بیان می شـود متفاوت اسـت. به عنوان 
dsR�  مثـال، بیـان وایتلوژنیـن در شـکم کارگـران بعـد از تزریـق
NA تقریبـاً متوقـف مـی شـود، و ایـن مهـار بـرای یـک دوره زمانی 
کافـی طـول می کشـد تـا بیـان ژن و رفتارهای تنظیم شـده توسـط 

 .)Scholl et al. 2015( ویتلوژنیـن را تغییـر دهـد
 

میکروRNA    ها

میکروRNA  هـا، RNA  هـای کوچـک غیر کد کننده  ای هسـتند 
کـه تقریبـاً 19 تـا 24 نوکلئوتیـد طـول دارنـد کـه روی تنظیـم بیـان 
ژن هـا و فرآیندهـای بیولوژیکـی شـامل تکویـن، تمایـز سـلولی، 
گیاهـی  کوچـک  RNA  هـای  هسـتند.  موثـر  آپوپتـوز  و  تکثیـر 

1- Double-stranded RNA(dsRNA(

2- Small interfering RNA (siRNA(

3- hemocoel

4- Juvenile hormone
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می تواننـد از طریـق چندیـن مسـیر درون سـلولی و انتقـال بیـن 
گیاهـی  miRNA   هـای  می  شـوند.  منتقـل  حیوانـات  بـه  سـلولی 
فرآیندهـای  و  کـرده  پیـدا  حیوانـات  در  را  خـود  مکمـل  اهـداف 
می  کننـد.  تعدیـل  آن  هـا  در  را  رونویسـی  از  پـس  یـا  رونویسـی 
مطالعـات اخیـر در شـاخه بندپایان حاکـی از انتقـال موفقیت آمیز 
RNAهـای کوچـک از طریـق غذا به بدن شـماری از حشـرات بوده 
کـه منجـر بـه تنظیم بیـان ژن آن  هـا و نهایتـاً تغییر شـکل فنوتیپی 
گـزارش  )Ashby et al. 2016(. در مطالعـه  ای  حشـره می  شـود 
شـد کـه miRNAهـای گیاهـی موجـود در غـذای لارو زنبور عسـل 
بـا تنظیـم بیـان ژن آن، سرنوشـت لارو را بـه سـمت زنبـور ملکـه یا 
زنبـور کارگـر تعییـن می  کند. این محققـان دریافتند کـه RNAهای 
)مخلوطـی  زنبـور  نـان  در  کـه  میکروRNAهـا  مخصوصـاً  گیاهـی 
از غـدد  ترشـحی  )مـاده  ژله  رویـال  بـه  نسـبت  گـرده(   و  از عسـل 
ماندیبـولار و زیرحلقـی زنبورهـای پرسـتار( بیشـتر وجـود دارنـد، 
رشـد و تمایـز زنبـور را بـه تأخیـر انداختـه، باعـث کاهـش انـدازه   
بـدن و کاهـش اندازه تخمـدان در لارو زنبور عسـل کارگر می  شـود. 
عنـوان  بـه  کـه   amTOR ژن  کـه  داد  نشـان  بیشـتر  بررسـی  های 
عامـل محـرک در تمایـز نـوع زنبـور عسـل )کارگر یـا ملکـه( معرفی 
شـده، هـدف مسـتقیم miR162a گیاهی اسـت. بنابرایـن نتیجه 
گرفتـه مـی شـود کـه میکروRNAهـای غـذای لارو  در نمو و تمایز 
زنبورعسـل مؤثـر بـوده و باعـث تغییـر شـکل فنوتیـپ زنبور عسـل 
  Gharehdaghi،در همیـن راسـتا .)Zhu et al., 2017( می  شـوند
موجـود  گیاهـی   miRNA کـه  دادنـد  نشـان   )2021( همـکاران  و 
در غـذای زنبورهـای پرسـتار جـوان، تحـت شـرایط کنتـرل شـده 
تغذیـه ای وارد بـدن زنبـور عسـل شـده و در مکانیسـم های مهـم 
مولکولـی درگیـر هسـتند. همچنیـن در مطالعـه ای، انتقـال افقـی 
miRNAهـای گـرده کنـار )سـدر( به بـدن زنبور عسـل نیـز گزارش 
شـده اسـت. همچنیـن  miRNAهـای منتقل شـده، 99 ژن هدف 
را تحـت تاثیـر قـرار می دهند کـه این ژن هـا در 21 مسـیر مولکولی 

.)Gharehdaghi et al. 2023( مهـم درگیـر هسـتند

 انتقال DNA خارجی

DNA خارجی با اسـتفاده از فناوری DNA نوترکیب به حیوان 
وارد مـی شـود و سـپس بایـد از طریـق گامت هـا منتقـل شـود. هـر 
سـلول، از جملـه سـلول هـای زایـا، حـاوی همـان مـواد ژنتیکـی 
 DNA انتقـال  بـرای  اصلـی  روش  سـه  باشـد.  مـی  شـده  اصـلاح 
خارجـی وجـود دارد کـه شـامل ریزتزریقـی یـا میکرواینجکشـن1 

1- Microinjection

DNA ، انتقال ژن با واسـطه سلولهای بنیادی جنینی و انتقال ژن 
بـا واسـطه رتروویروسـمی باشـند. انتقـال موفقیت آمیز پلاسـمید 
بـه زنبـور عسـل توسـط چندیـن گـروه تحقیقاتـی گـزارش شـده 
پلاسـمید خطـی  انتقـال  Robinson و همـکاران )2000(  اسـت. 
ترکیـب بـا اسـپرم بـه داخـل تخم های بـارور شـده به وسـیله تلقیح 
 DNA مصنوعـی ملکـه باکـره را انجـام داده و گـزارش کردنـد کـه
خارجـی حداقـل برای سـه نسـل تکثیـر شـد. Schulte و همکاران 
)2013(  از الکتروپوراسـیون بـرای انتقـال پلاسـمید بـه مغـز زنبور 
عسـل اسـتفاده کردند. آن ها بیان ژن خارجی پروتئین فلورسـنت 
سـبزGFP(  2( در مغـز زنبورهای منتقل شـده ) transfected( را به 
وسـیله ایمنوبلاتینـگ3 یا ایمنوهیسـتو شـیمی4  با اسـتفاده از یک 
آنتـی بـادی anti�GFP تأییـد کردنـد. همچنین انتقال با اسـتفاده 
از باکولوویـروس   )یـک ویـروس DNA کـه عمدتـاً حشـرات پروانـه 
سـانان5  را عفونـی می کنـد( در زنبـور عسـل بـه کار گرفتـه شـده 
اسـت. Ando و همکاران )2007( بیان GFP در لاور و شـفیره های 
آلـوده بـه باکولوویـروس6 را شناسـایی کردنـد. Ikeda و همـکاران 
)2011( ملکه هـا را بـا باکولوویـروس حامل ژن هـای درونی ویروس 
اصـلاح شـده آلوده کـرده و بیـان GFP وابسـته به بافت را مشـاهده 
کردنـد. مطالعـات ذکـر شـده نشـان دهنـده انتقـال موفقیت آمیـز 

DNA خارجـی از طریـق گامت هـا در زنبـور مـی باشـند. 

تراریختگی با استفاده از ترانسپوزون ها

DNA هسـتند کـه موقعیـت  ترانسـپوزون ها عناصـر متحـرک 
تغییـر  ترانسـپوزازها  از  اسـتفاده  بـا  میزبـان  ژنـوم  در  را  خـود 
می دهنـد کـه بـرای تراریختگـی در حشـرات اسـتفاده می شـوند. 
ترانسـپوزاز آنزیمـی اسـت کـه در فراینـد انتقـال ژنـی، در جابجـا 
دیگـر  مـکان  بـه  ژنـوم  از  مـکان  یـک  از   DNA برش هـای  کـردن 
نقـش ایفـا می کنـد. ایـن آنزیـم بـه انتهـای ترانسـپوزون متصـل 
می شـود و بـا اسـتفاده از یـک فراینـد کپی-پیسـتی باعـت جابجـا 
شـدن ترانسـپوزون بـه یـک مـکان دیگـر می شـود. جایـگاه شـروع 
همانندسـازی در ترانسـپوزون ها وجـود نـدارد. بـه همیـن دلیـل 
بـرای انتقال و جدا شـدن از کروموزوم مسـتقل از سـایر بخش های 
ژنوم اما برای همانندسـازی وابسـته به سـایر بخش های کروموزوم 
یا پلاسـمید اسـت. انتقال ترانسـپوزون ها بیـن بخش های مختلف 

2- green fluorescent protein: GFP

3- immunoblotting

4- immunohistochemistry

5- baculovirus

6- lepidopteran
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ژنـوم ممکـن اسـت منجر به ایجـاد جهش یا نوترکیبی DNA شـود 
)Muñoz�López and García. 2010(. یکـی از پـر اسـتفاده ترین 
ترانسـپوزون ها در حشـرات، عنصـر P هسـت کـه در مگـس سـرکه 
موجـود  ایـن  در  تراریختگـی  ایجـاد  بـرای  و  اسـت  شـده  یافـت 
piggy� ترانسـپوزون دیگر بنـام DNA  اسـتفاده شـده اسـت. یـک
Bac وجـود دارد کـه بـه طـور گسـترده بـرای تراریختگی بـه اهداف 
مختلـف از جملـه تبدیـل لاروهای تفریخ شـده به ملکـه در چندین 
 Shinmyo( راسـته حشـرات مورد اسـتفاده قرار گرفته شـده اسـت
et al. 2004(. در تحقیـق دیگـر، از piggyback بـرای ایجاد اولین 
  mRNA زنبور عسـل تراریخته اسـتفاده کردنـد. آن ها ترانسـپوزاز
حـاوی  پلاسـمیدهای  از  شـده  مشـتق   piggyBac و    piggBac
ژن هـای خارجی بین تکرارهای انتهایی معکـوس piggyBac را به 
داخـل تخم هـای بـارور بلافاصله بعـد از تخم گذاری تزریـق کردند و 
بـا معرفـی آن هـا بـه کلنی هـای بدون ملکـه باعـث تبدیـل لاروهای 

.)Schulte et al. 2014( تفریـخ شـده بـه ملکـه شـدند

سرکوب ژن با ویرایش ژنوم

اخیـراً روش هـای ویرایـش ژنومی بـرای آنالیز عملکـردی ژن ها 
در موجـودات مختلـف بـه کار گرفتـه شـده اسـت. بـه طـور ویـژه 
CRISPR/Cas9 بـه دلیـل تطابـق پذیـری و سـهولت در سـاخت 
اجـزای مـورد نیـاز به طـور گسـترده مـورد اسـتفاده قـرار می گیرد. 
کریسـپرها تکرارهـای کوتـاه پالیندرومیـک )توالـی هایـی کـه از دو 
طـرف بـه یـک شـکل خوانـده مـی شـوند( هسـتند کـه باکتری هـا 
از آن هـا بـه عنـوان دفـاع ایمنـی اسـتفاده مـی کننـد. هنگامـی که 
از  کوچکـی  قطعـات  شـوند،  مـی  آلـوده  ویروس هـا  بـا  باکتری هـا 
 DNA ویـروس هـا را مـی گیرند و آنها را با الگـوی خاصی در DNA
 CRISPR خـود وارد می کننـد تـا بخـش هایـی بـه نـام آرایـه هـای
را  امـکان  ایـن  باکتری هـا  بـه   CRISPR آرایه هـای  کننـد.  ایجـاد 
بـه  را  بـه هـم(  نزدیـک  )یـا ویروس هـای  کـه ویروس هـا  می دهـد 
خاطـر بسـپارند. اگـر ویروس هـا دوبـاره حملـه کننـد، باکتری هـا 
CRISPR تولیـد می کننـد کـه  از آرایه هـای  RNA را  بخش هـای 
مناطـق خاصـی از DNA ویروس هـا را شناسـایی کـرده و بـه آن 
متصـل می شـوند. سـپس باکتـری هـا از Cas9 یا یک آنزیم مشـابه 
بـرای جـدا کـردن DNA اسـتفاده مـی کننـد کـه ویـروس را از کار 
ایـن  محققـان   .)Jiang and Doudna et al. 2017( می انـدازد 
سیسـتم دفـاع ایمنـی را بـرای ویرایـش DNA تطبیـق داده انـد. 
کوتـاه  "راهنمـا"  توالـی  یـک  بـا  را   RNA از  آنهـا قطعـه کوچکـی 
ایجـاد می کننـد کـه بـه یـک توالـی هـدف خـاص در DNA سـلول 
متصـل می شـود )مثـل بخش هـای RNA کـه باکتـری هـا از آرایـه 

 Cas9 راهنمـا بـه آنزیـم RNA تولیـد مـی کننـد(. ایـن CRISPR
نیـز متصـل مـی شـود. هنگامـی کـه RNA راهنمـا بـه سـلول وارد 
می شـود، توالـی DNA مـورد نظـر را تشـخیص مـی دهـد و آنزیـم 
 Jiang( را در محـل مـورد نظـر بـرش دهـد DNA می توانـد  Cas9

.)and Doudna et al. 2017
 CRISPR/Cas9 کاربـرد  اولیـن  و همـکاران )2016(   Kohno  
را در زنبـور عسـل بـا تولیـد زنبورهـای نـر جهـش یافتـه گـزارش 
CRISPR/ کردنـد. اخیـراً چندیـن گـزارش در زمینـه بـه کارگیـری
Cas9 در زنبـور عسـل و دو روش بـرای آنالیز عملکرد ژن پیشـنهاد 
ژن    )2016( همـکاران  و   Kohno بـار  اولیـن  بـرای  اسـت.  شـده 
1mrjp1 )پروتئیـن اصلـی ژلـه رویـال-1(، کـه جـز اصلـی پروتئیـن 
ژل رویـال را کـد می کنـد، را بـه عنـوان یـک ژن هـدف بـه منظـور 
تولیـد زنبـوران کارگـر جهـش یافتـه هموزیگـوت از طریـق تلقیـح 
 Kohno مصنوعـی انتخـاب کردنـد. در مطالعـه انجام شـده توسـط
و Kubo )2018(، یـک ژن بـا عنـوان 2mkast  کـه می توانـد در مغـز 
زنبورهـای بالـغ بیـان  شـود، و بنابرایـن انتظـار مـی رود کـه روی 
عملکردهایـی مرتبـط بـا تنظیـم رفتارهـای اجتماعی موثر باشـد، 
مـورد هـدف قـرار گرفـت. آنهـا به طـور موفقیـت آمیـزی ملکه های 
موزائیسـم سـوماتیکی )FO( را از ویرایـش ژنومـی تخم هـای بارور 
ایـن ملکه هـای  از   )F1( یافتـه  نرهـای جهـش  شـده و همچنیـن 
موزائیسـم )FO( را تولیـد کردنـد. آن هـا همچنیـن موفق بـه تولید 
زنبوران کارگـر جهـش یافتـه هتروزیگـوت )F2( از ملکـه هـای نـوع 
بـا اسـپرم نرهـای جهـش یافتـه  وحشـی تلقیـح مصنوعـی شـده 
شـدند. ایـن مطالعـات راه را بـرای تولیـد زنبورهـای جهـش یافتـه 
همـوار کـرد و امـکان تولید زنبورهـای جهش یافتـه از طریق تلقیح 

مصنوعـی تحـت شـرایط آزمایشـگاهی را نشـان داد. 

بررسی جایگاه ها و نواحی ژنی در زنبور عسل 

سـپهری و همکاران )1401( توالی ژن DOP3 در افراد حساس 
و مقـاوم بـه جـرب واروا در زنبورعسـل را بررسـی کردنـد. در چنـد 
ناحیـه از توالـی نوکلئوتیـدی ناحیـه  UTR ژن DOP3، بیـن افـراد 
تفـاوت دیده شـد، که مهمترین تفـاوت در توالـی نوکلئوتیدی بین 
افـراد حسـاس و مقـاوم مربـوط بـه دو ناحیه اسـت. یکـی در ناحیه 
نوکلئوتیـدی 428 تـا 437 خوانـش جلویـی بـه انـدازه 9 جفـت بـاز 
نوکلئوتیـد و دیگـری در ناحیـه نوکلئوتیـدی 715 تـا 720 خوانـش 
جلویـی بـه انـدازه 6 جفـت بـاز نوکلئوتیـد، کـه در ایـن دو ناحیـه 

1- Major royal jelly protein 1

2- middle-type Kenyon cell- preferential arrestin- related protein
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جهـش از نـوع حـذف صـورت گرفتـه اسـت. طاشـی و همـکاران 
)1391( مقاومـت ژنتیکـی زنبـور عسـل بـه کنـه واروآ را با اسـتفاده 
از تکنیـک ISSR  در 4 گـروه بـا سـطوح مقاومـت قـوی، متوسـط، 
ضعیـف و حسـاس به کنـه واروآ را بررسـی کردند. بیشـترین فاصله 
ژنتیکـی بیـن گـروه اول مقـاوم به کنه واروآ و گروه سـوم حسـاس به 
کنـه واروآ مشـاهده گردیـد. کمترین فاصله ژنتیکی بین گروه سـوم 
و گـروه چهارم مشـاهده گردید. صفدری و همـکاران )1391( تنوع 
ژنتیکـی در منطقـه ی بیـن ژنـی COII�COI ژنـوم میتوکندریایـی 
از  اسـتفاده  بـا  را  ایـران  عسـل  زنبـور  مختلـف  جمعیت هـای  در 
تکنیـک RFLP�PCR بررسـی کردنـد و دو الگـوی هضمی متفاوت 
بـا   )1398( همـکاران  و  عطـاری  نمودنـد.  مشـاهده  4قطعـه ای 
اسـتفاده از داده هـای ترنسـکریپتوم، پروفایـل بیـان ژن و ژن های 
شـاخص در تمایـز و تکامـل ملکـه، نـر و کارگـر بـا مقایسـه تفریقـی 
آن هـا در سـن 5 لاروی یـا همـان سـن تمایـز را ارزیابـی نمودنـد 
و465  ژن بـا بیـان متفـاوت بیـن تیمارهـای نـر و ملکـه، 495 ژن 
بیـن تیمارهـای کارگـر و ملکـه و 764 ژن بیـن تیمارهای نـر و کارگر 
را شناسـایی نمودنـد. رحیمـی و همـکاران )1400( بـا اسـتفاده از 
میتوکندریایـی،   DNA نواحـی  بررسـی  و   PCR�RFLP تکنیـک 
تنـوع ژنتیکـی جمعیت هـای زنبورعسـل ایرانـی را بررسـی کردند. 
نتایـج حاصـل از آنالیزهـای ایـن نشـانگر، تنـوع ژنتیکـی خیلـی 
پایینـی را در جمعیت هـای زنبورعسـل مـورد مطالعـه نشـان داد. 
Keryn و همـکاران )2002( از طریـق ژنتیـک مولکولـی و نقشـه 
لینـکاژ جایـگاه صفـات کمـی )QTL(، هفـت جایـگاه صفـت کمـی 

را بـرای رفتـار بهداشـتی در زنبورعسـل پیشـنهاد کردنـد کـه هـر 
یـک تنهـا 9 تـا 15 درصـد واریانـس فنوتیپـی مشـاهده شـده در 
جمعیـت را کنتـرل می کننـد مطالعـات اخیـر نشـان می دهـد کـه 
رفتـار بهداشـتی بیـش از ایـن که توسـط مـدل مندلی بـه ارث برده 
شـود، توسـط مـدل پلی ژنیک کمی بـه ارث برده می شـود و همه ی 
زنبوران قادر به شناسـایی و تخلیه ی سـلول ها هسـتند. این رفتار 
    .)Katri and Spivak, 2003( بـه صـورت پیوسـته بـروز می نمایـد

نتیجه گیری کلی

علیرغـم تحقیقات گسـترده، رابطه علّی بیـن ژن ها/نورون ها در 
مغـز و رفتارهای اجتماعی در زنبور عسـل با اسـتفاده از روش های 
ژنتیکی هنوز به طور کامل نشـان داده نشـده اسـت. پیشرفت های 
قابـل توجـه سـال های اخیر در حـوزه ابزارهـای مطالعـات ژنتیکی 
بـر رکـود آنالیـز عملکـردی ژن ها/نورون هـا در زنبـور عسـل غلبـه 
خواهـد کرد. کشـف بیشـتر ژن ها/نورون هـای مرتبط بـا رفتارهای 
اجتماعـی بـا اسـتفاده از تکنولوژی هـای جدیـد بـرای کاربـرد در 
برنامـه هـای اصـلاح نـژادی سـودمند خواهـد بـود. مقایسـه آتـی 
عملکردهـای ژن های تنظیم  کننـده رفتارهای اجتماعـی در زنبور 
عسـل و ژن هـای ارتولـوگ بـا منشـأ اجتماعی یکسـان یـا متفاوت، 
بینـش جدیـدی در مـورد سـهم تغییـرات مولکولی و عصبـی برای 
تکامـل رفتارهای اجتماعی در گونه های حشـرات ایجاد خواهد کرد.
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Genetic achievements to identify molecular and 
neural mechanisms related to social behaviors in 

honey bees

Abstract
The European honey bee is a model organism for studying social behaviors. Comprehensive analyses 

focusing on the differential expression profiles of genes between the brains of nurse bees and foragers has 
identified candidate genes related to honey bee behaviors. In this review, the genetic methods applied to 
studies of the honey bee, ranging from classical genetics to recently developed gene modification methods 
using RNA Interference, microRNAs, transfection of external DNA, transposons, and CRISPR/Cas9 were 
described and the results of previous researches are explained. The exploration of candidate genes in bees can 
be attractive targets for functional analysis and the discovery of the molecular and neural bases underlying 
social behaviors and also provide the basis for the breeding of this species..
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