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Abstract 

Objective 

Honeybees, as pollinating insects, are an important part of nature. Because behavioral traits are 

so important in honeybees, comparing brain tissue transcriptomes of the two subspecies with 

aggressive and calm behavioral characteristics makes it possible to understand this behavioral 

difference genetically. This study aimed to investigate to gene expression profile and identify the 

key genes in brain tissue in Italian (Apis Mellifera Ligustica) and African (Apis mellifera 

Scutellata) honeybees concerning behavioral traits. The Italian honeybee has calm behavioral 

characteristics, while the African is known as an aggressive honeybee. 
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Materials and methods 

RNA-Seq data were obtained from the NCBI  (GEO) database, and after pre-processing of reads, 

the brain tissue transcriptomes of both subspecies were aligned and mapped on the honey bee 

reference genome (v A.mel 4.5), and then data qualification, transcriptome assembly, differential 

expression analysis, and gene ontology were performed. 

Results 

Differential gene expression analysis identified 16,701 genes on the honeybee reference genome, 

of which 22 genes in brain tissue between the two subspecies had significant differential 

expression (adj p-value <0 .05 and Log2FC>2). As well, some of these genes were first identified. 

Gene ontology analysis showed that among these 22 genes, such as ITPR, MRJP, HSP70Ab, MBS, 

GB45410, and Def1 are directly or indirectly involved in the occurrence of various traits such as 

defensive, health behavior, reproductive, heat, light, and smell sensitivity. In addition, the SNPs 

encoding the honeybee brain tissue genome were identified in both subspecies, and 99636 SNPs 

were identified in the Italian, and 92514 SNPs were identified in the African subspecies. 

Conclusions 

RNA-seq data, due to its high throughput, can provide us with accurate information about the 

expression of genes in different tissues in various subspecies. In this study, genes involved in 

honeybee behavioral traits and the SNPs in these genes were identified. 
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 (RNA-Seq) یپتومیترانسکر یهابا استفاده از داده یقاییو آفر یتالیاییا
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 چکیده 

در زنبورعسل  ی. از آنجا که صفات رفتارآیدیبه حساب م یعتز طبا یافشان عضو مهمگرده یازنبورعسل به عنوان حشره هدف:

پرخاش گر و آرام،  یرفتار هاییژگیبا و یقاییو افر یتالیاییا یرگونهبافت مغز از ز یپتومترانس رر یس همقا ینمهم اس ت، بنابرا یاربس 

سمطالعه با هدف  ین. اسازدیم یرامران پذ یریژنت ررا از نظ یتفاوت رفتار یندرک ا سا یانب یلپروفا یبرر شنا  یهاژن ییژن و 

سل ا ( در Apis mellifera Scutellata) یقایی( و آفرApis Mellifera Ligustica) یتالیاییشاخص در بافت مغز در زنبورع
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 یقاییل آفرکه زنبورعس یبرخوردار است، در حال یآرام یرفتار هاییژگیاز و یتالیاییانجام شد. زنبورعسل ا یارتباط با صفات رفتار

 .شودیزنبور مهاجم شناخته م یکبه عنوان 

 یپتومترانس   رر پردازش،یشو پس از پ یافتدر NCBI یهاداده یگاهپژوهش از پا ینا RNA-seq یهاداده ها:مواد و روش

 یهم س  ازها، س  رداده س  ازییش  د و پس از کم یابیو نقش  ه یفژنوم مرجع زنبورعس  ل همرد یبر رو یرگونههر دو ز یبافت مغز

 ژن انجام شد. شناسیی( و هستadj p-value < 0.05 , Log2FC>2) یافتراق یانب یزآنال یپتوم،ترانسرر

سا یژن را  بر رو 16701ژن تعداد  یافتراق یانب یزآنال نتایج: شنا سل  ژن در بافت  22تعداد،  ینا کرد که از ییژنوم مرجع زنبورع

ند. همچنadj p-value < 0.05 , Log2FC>2) دارییمعن یقافترا یانب یدارا یرگونههر دو ز ینمغز ب  یناز ا یبرخ ین( بود

، ITPR ،MRJPهمچون  ییهاژن، ژن 22 ینا یانژن نشان داد که از م شناسییهست نالیزشدند. آ ییبار شناسا یناول یها براژن

HSP70 Ab ،MBS ،GB45410  وDef1 ی،فاعد یهمچون رفتارها یختلفدر بروز صفات م یرمستقیمغ یا یمبه صورت مستق 

شت وم بافت مغز زنبورعسل کدکننده ژن خشب یهاSNP ین،هستند. علاوه برا یلبه گرما، نور و بو دخ یتحساس ی،مثل یدتول ی،بهدا

 شد. ییشناسا یقاییآفر یرگونهدر ز SNP 92514و  یتالیاییا یرگونهدر ز SNP 99636شد و تعداد  ییشناسا یزن یرگونهدر هر دو ز

های مختلف در ها در بافتتواند اطلاعات دقیقی را از بیان ژنبودن می 1به س   بر پربرونداد seq-RNAهای داده گیری:نتیجه

های دخیل در بروی ص   فات رفتاری زنبورعس   ل مش   خص ش   د و های مختلف در اختیار ما قرار دهد. در این مطالعه ژنزیرگونه

SNPشد. ها نیز شناساییهای موجود در این ژن 

 . SNPزنبورعسل، ژن،  ی،رفتارشناس یپتوم،ترانسرر: هاکلیدواژه

 پژوهشی.: نوع مقاله
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 مقدمه

 Bahador et) آیدیافشان به حساب محشرات گرده یاندر م یعیطب هاییستماکوس یاعضا ینزنبورعسل از شناخته شده تر

al. 2016هاییتدر جمع یریتنوع ژنت ها،یستماکوس ییدارحفاظت و پا یک،روابط اکولوژ یریگ(. حشرات گرده افشان به طور چشم 

 هاییستمدر اکوس ینقش مهم ینعسل همچن ی(. زنبورهاBahador et al. 2016سازند )یها و ترامل را متاثر متنوع گل یاهی،گ

سال وجود دارد را دارا م یسبز برا یاهیکه پوشش گ ییجا یعنی یخاک سه تا چهار ماه در  شندیحداقل   یه زنبورهاک ی. در صورتبا

سل از ب س ینع شد. ا واجهبا خطر انقراض م یوانیو ح یاهیگ یهااز گونه یاریبروند ب ست که تول یلامر بدان دل ینخواهند  دانه،  یدا

سته و م شان یادیز یزانبه م هایوهه سته به گرده اف ست و در ب یواب شرات ا شرات گرده ینح شان، زنبورهاح سل از گرده  یاف ع

 یکژنت فتارشناسی،ر یزیولوژی،از جهات مختلف ف یدحشره مف ینا یبررس ین(. بنابراBradbear 2009ستند )ه یاصل یهاافشان

زنبورعس  ل به طور عمده  هاییکلن یدتول یتمزرعه، قابل یواناتح یگر(. برخلاف دBarchuk et al. 2007اس  ت ) یتحائز اهم

صفات ف یمبتن شد، تول یزیولوژیریبر  سرعت ر شت ن یرش یدافراد مانند  ستو گو صفات اجتماع ی سته به   ییرهمانند ذخ یبلره واب

سل و دفاع س یع  یمتأثر از فاکتورها یادیز یزانبه م یزن یماریمانند مقاومت به ب یصفت ی(. حتBreed et al. 2004) تبودن ا

 یریورداران به دنبال بهبود ژنتکه زنب یزمان ینافراد اس  ت. بنابرا یذات یمنیا یس  تمس   ینو همچن یمانند رفتار بهداش  ت یاجتماع

ستند در ابتدا و عمدتاً به جا هاییتجمع سل خود ه صفات رفتار یزیولوژیریصفات ف یزنبور ع سطح  یافراد، به دنبال بهبود  در 

اس   ت  یماریو مقاومت به ب یعس   ل، حالت تهاجم یدتول یو تجار یاص   لاح یهابرنامه یبرا یجانتخاب را یارهس   تند. مع یکلن

(Rittschof et al. 2015پ .)شرفت سعه مارکرها یرفتار یکدر ژنت یراخ هایی سل، در تو صفات مختلف  یبرا یریژنت یزنبورع

در  ی،(. انعطاف رفتارOldroyd & Thompson 2006) گیردیمورد اس   تفاده قرار م یزن یشو رفتار ن یرفتار بهداش   ت یژهبو

ش سرر یاپو یکژنوم یندهایاز فرآ یبخ شان م یجا ومیپتهمانند تران شواهد ن خاص در  یهاژن یاندر ب ییراتکه تغ دهندیدارد و 

ها در مغز از ژن یاریبس   یاندر ب ییراتها در رفتار با تغ( و تفاوتBell & Robinson 2011گذارد ) یم یررفتار تاث یمغز، بر رو

شناخته ینتر(. قابل توجهZayed & Robinson 2012ارتباط دارد ) سل متعلق به  یاوت در رفتار تهاجمتف ینشده ترو  زنبورع

 Apis)) یتالیاییا ییرگونهمانند ز ییاروپا یها( اس   ت که نس   بت به گونهApis mellifera Scutellata)  یقاییآفر یرگونهز

mellifera Ligustica ستند ) تریتهاجم شات مرتبط با رفتار تهاجمHunt et al. 2007ه سل ارائه  ی(. و گزار شده در زنبور ع

ست که در ارتباط با تغ شدیژن در بافت مغز م یانب ییراتا میلادی مطالعات  80علاوه، در اواخر دهه (. بهAlaux et al. 2009) با

سم شن نمود که مرانی سی های به عمل آمده رو شتمل) ژنتیری فرایندهای ترینمهم زمره در مولرولی هایو برر سازی بر م  همانند

DNA ند )، رونویس   ی، ترجمه و (. ماده Mohammadabadi and Tohidinejad 2017حتی نحوه تنظیم ژن ها( هس   ت

شد که هیچ گاه به طور همزمان بیان نمی 2یریژنت سلول دارای تعداد زیادی ژن می با  تعداد فقط خاص زمان یک در و شوندیک 

                                                      
2 DNA 
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 ژن بیان به نیاز(. Tohidi nezhad et al. 2015) نمایندمی تولید را س  لول نیاز مورد آنزیم یا پروتئین و ش  ده بیان آنها از کمی

سط شد آن در که محیطی تو  غیرفعال و خاموش صورت به ژن آن ژن، فرآورده به نیاز عدم صورت در و شودمی کنترل کندمی ر

ساز و کار بیان ژن اولین بار در باکتری Mohammadabadi 2020) ماند خواهد باقی  .)E.coli ( شد شف   .Ahsani et alک

2019a .)باشد می چندبعدی و موقت کنترل تحت یوکاریوتی های ژن بیان (Masoudzadeh et al. 2020 .)مجموعه یک تنها 

تاً چک نس   ب مام از کو فت انواع از یک هر در ژنوم ت یان ها با یان نیز و ش   ودمی ب له به هاژن ب  دارد بس   تگی نمو مرح

(Mohammadabadi et al. 2018 .)اس  ت اختص  اص  ی بافت هر برای هان در یوکاریوت، بیان ژبنابراین (Ahsani et al. 

2019b .)ساخته شده سبر سازندمی را محصول آن که هاییبافت سایر در نیز و بافت همان در که ژن محصولات مقدار همچنین ،

س اقدامات از یری(. Mohammadabadi 2021) شودآن ژن می انیتنظیم ب سا  صفات با مرتبط یهانیپروتئ و هاژن مطالعه یا

صاد ست یکروموزوم ای یسلول سطح در آنها مطالعه و یاقت ساب  بیان ژن. (Jafari Darehdor et al. 2016) ا سمی ح مرانی

ست شده، پیچیده و تنظیم شودکه باعث میگر ا صورت فنوتیپ ظاهر   در شده ذخیره ژنتیری کدهایدر واقع و  شود ژنوتیپ  به 

DNA به ژنومی mRNAو ها RNAالگوهای ایجاد باعث هاژن رونویس  ی در تفاوت و ش  وندمی رونویس  ی کنندهتنظیم های 

سم فنوتیپی مختلف ها در این زمینه به تولید حجم زیادی از دادهمطالعات بیان ژن . (Nguyen et al. 2002)شود می هادر ارگانی

ست  شده ا شدن توالی   RNA-seqهایداده، های بیان ژندر میان انواع متعدد دادهکه منجر  شامل  سبر پربرونداد بودن و  به 

ای اس  تفاده از د. از مزاینباش  ها میدارای مزیت عمده بر س  ایر انواع دادهها نواحی رونویس  ی ش  ده و پوش  ش دادن تمام این نواحی

 ترنیک یک RNA-seq. (Sultan et al. 2008; Gan et al. 2010) های جدید می باشدشناسایی ژن RNA-seqهای داده

ست ابترارى سرریپتوم مطالعات در که ا سرریپتوم تهیه برای کاربردی روش یک عنوان به تران ساس تران سل هاى ترنولوژى بر ا  ن

شد مى یابى توالى جدید ساس(Pauerstein 2011)با سی mRNA کل برش بر روش این . ا  کل دیگر عبارتی به شده )یا رونوی

جمله  از متنوعی پربرونداد های فنیپلتفرم از اس   تفاده با قطعات این ییابکوچرتر و توالی قطعات به اگزوم( کل ترانس   رریپتوم یا

Solexa  Illumina/، 454Roche  و ABI SOLiD ستوار ست  ا  Haas & Zody 2010; Marguerat & Bähler)ا

 یک معیار دقیقی از میزان رونویسیبه توان خاص می جایگاهیابی شده برای یک های مراناز این رو از روی تعداد خوانش . (2010

ی محاسبه ،شاخص بیان ژن در این روش. (Wilhelm & Landry 2009; Ekblom & Galindo 2011) رسید جایگاهآن 

. ( .2008Mortazavi et al) باشدمی3(FPKM) یابی شدهتعداد خوانش یا قطعات )کیلوباز( به ازای هریک میلیون خوانش مران

شات گان کل ژنوم Baylor College of Medicineژنوم مرجع زنبورعسل توسط مرکز یابی توالی ستفاده از روش  انجام   4با ا

سخهجدید ترین . (Consortium 2006) شد سل  ن شد که در فوریه می Amel_4.5ژنوم مرجع زنبور ع شده  2011با شر  منت

                                                      
[3]. Fragment Per Kilobase of transcript per Million mapped reads  
[4]. whole genome shotgun 
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ست ست.=16n)کروموزوم  32ژنوم زنبور حاوی . ا صلی هدف بنابراین، ( ا سطح مطالعه این ا سی ارزیابی   بیان هایژن کلیه رونوی

سایی  شنا سطح زنبورعسل ایتالیایی و آفریقایی زیرگونه های کدکننده در ژنوم بافت مغز در دوSNPشده و   در ژن بیان بود. میزان 

سه و یک مغزی بافت دو سایی مهم عملرردی هایژن این، بر و علاوه شد ساخته متفاوت بیان با ژن کتابخانه مقای  و شدند شنا

 .قرار گرفت بحث مورد هاآنفعالیت 

 

 هامواد و روش

سرریپتومی این پژوهش از پایگاه دادهداده :هاآوری دادهجمع ستیابی  5GEOهای های تران شماره د  50990GSEبا 

م بافت مغز زنبورعسل بود. در این آزمایش گونه اروپایی زنبورعسل نمونه از ترانسرریپتو 16دریافت شد که این مجموعه داده شامل 

تررار بیولوژیک ادغام ش   ده بودند. بنابراین در این  8هر کدام دارای  7( و زیرگونه آفریقایی6های ایتالیایی)بیش   تر ش   امل زیرگونه

) 8دهد( زنبور بالغ نگهبانمغز تشریل میآزمایش ترنسرریپتوم بافت سر ) شایان ذکر است که بخش اعظم بافت سر زنبورعسل را 

کنند و اولین خط دفاعی کندو باش  ند که در جلوی کندو گش  ت زنی میزنبورهای نگهبان یک گروه تخص  ص  ی از افراد کندو می

دهند( از دو زیرگونه ایتالیایی و آفریقایی نمونه برداری و توس   ط پلتفرم های خارجی پاس   خ میباش   ند که نس   بت به محرکمی

Illumina Genome Analyzer II تولید کرد.   9بازجفت 100هایی با طول یابی ش  د خوانشگیل کانادا توالیدر دانش  گاه مک

  .یافتCingolani et al. (2013) مطالعه   در توانمی را داده مجموعه این توضیحات بیشتر

سپس تمامی مراحل آماده 10Sraها با فرمت : دادههاپردازش خوانشپیش ها در سازی، پیرایش و آنالیز دادهدریافت و 

های دریافت انجام شد. برای انجام مراحل بعدی آنالیز، داده Lts 18.04.2نسخه  Ubuntuمحیط دستوری سیستم عامل لینوکس 

ستف Sraشده با فرمت  ها تبدیل شدند. کنترل کیفیت داده Fastqبه فرمت  2.9.6نسخه  Sra toolkitاده از پریج نرم افزاری با ا

ستفاده از نرم افزار  Fastqبا فرمت  سخه Fastqc (Andrews 2010)با ا شد. از گزارش  0.11.8ی ن های کیفی این نرم انجام 

های آداپتوری با استفاده از و توالی ها و بازها با کیفیت کمها استفاده شد. خوانشافزار برای مرحله بعدی آنالیز، یعنی پیرایش خوانش

ها با طول کمتر از پیرایش شدند. لازم به ذکر است که خوانش 0.36نسخه  Trimmomatic (Bolger et al. 2014)نرم افزار 

 آماده بقیه مراحل آنالیز شدند. 11های تازه تولید شده با کیفیت بالاجفت باز حذف شدند و خوانش 60

                                                      
[5]. Gene expression omnibus 
[6]. Apis mellifera Ligustica 
[7]. Apis mellifera Scutellata  
[8]. Guard bees 
[9]. Base pair 

[10]. Sequence Read Archive 

[11]. Clean Reads 
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رمت فو فایل حاش  یه نویس  ی آن با  A.mel 4.5ژنوم مرجع زنبورعس  ل نس  خه  ها:یابی خوانشهمردیفی و مکان

GTF های از پایگاه دادهEnsemble سپس خوانش صورت جداگاندریافت و  شده برای هر نمونه به  ه بر روی ژنوم های پیرایش 

ستفاده از نرم افزار  سل با ا سخه  Hisat2 (Kim et al. 2015) مرجع زنبورع شدند. لازم به ذکر انهمردیف و مر 2.1.0ن یابی 

د مس  یر آنالیز برای هرکدام ها مش  ترک بوده و از این مرحله به بعها و واریانتاس  ت که تا این مرحله از آنالیز برای ش  ناس  ایی ژن

 باشد.متفاوت می

برای هر  12سرهم سازی ترنسرریپتوم ها:سرهم سازی ترانسکریپتوم، آنالیز بیان افتراقی و تبارشناسی ژن

بر اساس فایل حاشیه نویسی ژنوم مرجع انجام  2.2.1 نسخه cufflinks (Trapnell et al. 2012)مونه با استفاده از نرم افزار ن

ستفاده از نرم فزار های سرهمشد و سپس تمامی ترانسرریپتوم شده به منظور تولید ترانسرریپتوم مرجع با ا با  cuffmergeسازی 

شدند. از نرم افزار سخه   Cuffdiff یردیگر تلفیق  سایی برای 2.2.1ن شدهژن شنا سل زیرگونه دو بین های متفاوت بیان   زنبورع

ستفاده ست که میزان  .شد ا سپس ژن FDR≤0.05لازم به ذکر ا شد و  ستفاده از پریج با شده بیان متفاوت هایدر نظر گرفته   ا

cummerbund (Goff et al. 2012) سته سیتحت محیط برنامه ن Bioconductor از ب شد R وی سازی  صور سی  .م شنا تبار

 DAVID (https://david.ncifcrf.gov) ،Pantherه  ای آن  لای  ن داده ه  ا ن  ی  ز ب  ا اس    ت  ف  اده از پ  ای  گ  اهژن

(http://www.pantherdb.org)  وUniport (http://www.uniprot.org) یه جام ش   د. تجز یل و ان های  تحل مس   یر

  .شد انجام  Genecards (https://www.genecards.org)آنلاین  سایت وب  طریق از نیز بیولوژیری

با اس  تفاده از پریج  PCR duplicatesاین مرحله از آنالیز در ها: و فراخوانی واریانت PCR duplicatesحذف 

سپس نمونهاز روی فایل picardنرم افزاری  شد و  شده حذف  ها برای هر زیرگونه به طور جداگانه با یردیگر تلفیق های همردیف 

و تمامی واریانت های خام در  انجام ش  د samtools mpileupها با اس  تفاده از پریج نرم افزاری ش  دند. نهایتا فراخوانی واریانت

 تولید گشت. 13vcfفرمت 

های نرم افزاری یجها با اس   تفاده از پردر این مرحله از آنالیز واریانتها: ها و مصووورسووازی دادهفیلترکردن واریانت

bcftools  وvcftools شدند ستخراج  .فیلتر  ستفاده از پریج نرمSNPا سخه   GATKافزاریها نیز با ا م گرفت. تعداد جاان 4.1ن

SNPستفاده از پریج نرمهای مشترک بین زیرگونه ستخراج گشت. مصورسازی د bedtoolsافزاری ها نیز با ا ستفاده ادها ها نیز با ا

شامل تعداد کخروجی این نرم انجام گرفت. snpEff  (Cingolani et al. 2012) از پریج نرم افزاری صد ل واریانتافزار  ها، در

س  یتی و هتروزیگوس  یتی ها به تفریک هر کروموزوم، تعداد هموزیگوها، تعداد واریانتSNPدرص  د نوع  ها،هریک از انواع واریانت

 شده است.ارائه  RNA-seqهای خلاصه از گردش کار برای آنالیز داده 1در شرل  باشد.می

                                                      
[12]. Transcriptome assembly  
[13]. Variant call format 

https://david.ncifcrf.gov/
http://www.pantherdb.org/
http://www.uniprot.org/
https://www.genecards.org/
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 RNA-seqهای . مراحل مختلف آنالیز داده1شکل 

Figure 1. Steps of RNA-seq data analysis 

 نتایج و بحث

شه حاکی از  های مورد مطالعهنمونه برای Fastqcدر نرم افزار گانه کنترل کیفیتش  اخص دوازدهیابی: همردیفی و نق

سر داده صکیفیت منا ساس میزان باز ی آنحیح همهها به ازای هر باز و خوانش  شده(  N ها برا ه ازای هر توالی بود. با ب)خوانده ن

های داده ها کنار گذاش ته ش د.درص د از کل خوانش 10کمتر از  جفت باز در هنگام ویرایش، 60در نظرگرفتن حداقل طول خوانش 

RNA-seq  یابی شدند و میزان رانمروی ژنوم مرجع همردیف و از ترانسرریپتوم بافت مغز از دو زیرگونه زنبورعسل با موفقیت بر

درصد بود. از میان تمامی  77 درصد و برای زیرگونه آفریقایی 75ها بر روی ژنوم مرجع برای زیرگونه ایتالیایی نرخ همردیفی خوانش

یایی زیرگها بر روی نواحی اگزونی ژنوم در های همردیف ش   ده بر روی ژنوم مرجع، میزان همردیفی خوانشخوانش تال نه ای  71و

 (.2درصد بود )شرل 66درصد و در زیرگونه آفریقایی 

شد و نهایتا آنالیز بیان افتراقی:  شد.  16701آنالیز بیان افتراقی با موفقیت انجام  سایی  شنا ژن بر روی ژنوم زنبورعسل 

ها با بیان متفاوت فیلتر و ژن  Log2foldchange< -2> 2( و   adj p value < 0.05) P value <0.00005ها در ژن

ژن که در ژنوم زنبورعس  ل ش  ناس  ایی ش  دند در بافت مغز دو زیرگونه  16701دار اس  تخراج ش  دند. بر اس  اس نتایج از میان معنی

افریقایی مذکور زنبورعسل شناسایی  و ژن با بیان متفاوت معنی دار در مغز زیرگونه ایتالیایی 22سل ایتالیایی و آفریقایی  تنها زنبورع
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شرل شان را تیمار دو هر در ژن بیان میانگین از ژن هر انحراف 3A شدند.  ساس. دهدمی ن صله هرچه شرل، برا شتر فا  خط از بی

شد، میانگین ست متفاوت شده داده ژن از بالاتر بیان با شان نمودار در Y و X محور در شده بیان متفاوت کاملاً هایژن. ا  داده ن

 .اندشده

 

 ها در نواحی مختلف ژنومی. نرخ همردیفی خوانش2شکل 

Figure 2. Mapping rate of reads in different genomic regions 

 تیمارها از یری در فقط هاژن از برخی که است آن از ناشی ژن بیان تفاوت از بخشی آیدبرمی  3Bشرل  از که همچنان

 شده رسم یردیگر با بین تیمارها مقایسه 4شرل  ایمیله نمودارهای در .است بوده صفر دیگر تیمار در هاآن بیان و است شده بیان

 هانمودار این در که همانطور. شوند داده نمایش بهتر نمودار در تا است شده گرفته 2 لگاریتم تیمار هر در هاژن بیان مقدار از و است

 تیمارهای در ژن آن بودن خصشا دهنده نشان که است دیگر تیمار برابر چند تیمارها بعضی در هاژن برخی بیان شودمی مشاهده

  .باشدمی مقایسه مورد

شود ژن های مشاهده می 4همانطور که در شرل آنالیز تبارشناسی ژن و شناسایی مسیرهای متابولیکی: 

MRJP2  وMRJP5  های اصلی ها دخیل در تولید پروتئینبیشترین بیان را در زیرگونه ایتالیایی نسبت به آفریقایی دارند. این ژن

باشد و از آنجایی که لره میها نقش دارد و از طرفی مرتبط با میزان قدرت تولیدمثل بالای مژل رویال بوده و در تغذیه زنبورعسل

یز بسیار بیشتر از زیرگونه آفریقایی از آفریقایی است، میزان بیان این ژن در زیرگونه ایتالیایی نتولیدمثل زنبورهای ایتالیایی بیشتر 

ن مرتبط با ایمنی ژنیز بیان بسیار بیشتری در زیرگونه ایتالیایی داشت که این  Def1. ژن (Schmitzova et al. 1998)است 

مر باعث افزایش میزان شود و همین اباکتریال است که رفتارهای بهداشتی را نیز شامل میمیزبان، خاصیت آنتی بیوتیک و آنتی

 & DIMARCQ et al. 1994; Imler)شد زا میعوامل بیماریمقاومت زیرگونه ایتالیایی نسبت به زیرگونه آفریقایی در برابر 

Bulet 2005). 
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 دهد. مطابقدر هر دو زیرگونه نشان می  Log2های متفاوت بیان شده را در : نمودار پراکنده نرخ ژنA: 3شکل 

 خط مجاورت در که هاییژن گروه، دو هر در. است هاکمتر ژن بیان معنی هب ترپایین FPKM مقدار نمودار،

های متفاوت ژن بیان : نقشه گرمایشی از میزانBدهند. می نشان را کمتری بیان اختلاف دارند قرار میانگین

 قیاف رمحو و است افتراقی بیان با هاژن هاینام گرنشان عمودی محور .زنبورعسل زیرگونه دو از بیان شده

ای به ها با بیان بالاست و هرچه از رنگ قهوهدهنده ژننشان ایقهوه هایرنگ. دهدمی نشان را تیمارها

 .شود. رنگ سفید هم نشان دهنده عدم بیان ژن استها کاسته میهای روشن تر برویم از میزان بیان ژنرنگ

Figure 3. A: Scatter plots show the different gene rates expressed in Log2 in both subspecies. 

According to the chart, lower FPKM values mean less gene expression. In both groups, 

genes adjacent to the midline indicate less difference in expression. B: Heat map plot of 

differential genes expression from two subspecies of honeybees. The vertical axis represents 

the name of the genes with differential expression and the horizontal axis indicates the 

treatments. Brown colors indicate genes with high expression, and the brighter the color 

indicates the lower the expression of genes. The white color also indicates a lack of gene 

expression. 
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سه تفاوت .4شکل  شان هاژن بیان مقای دو  های با تفاوت بیان دردهنده ژندر بین دو زیرگونه. محور افقی ن

ساس لگاریتم زیرگونه و محور عمودی مقدار بیان ژن شد و در این نمودار ژنمی FPKM 2ها بر ا هایی که با

 اند.اند نیز مشخص شدهاز دو زیرگونه بیان شدهتنها در یکی 

Figure 4. Comparison of differential gene expression related to two subspecies. The 

horizontal axis represents the genes with different expressions in the two subspecies, and 

the vertical axis represents the expression value of the genes based on the log2 FPKM. In 

this diagram, the genes that are expressed in only one of the two subspecies are also 

identified. 

که به میزان زیادی در زنبور ایتالیایی نسبت به آفریقایی بیان شده بود مرتبط با پاسخ به تنش حرارتی و  HSP 70ABژن 

شان دهنده ست ن شده ا ست و از آنجایی که به میزان زیاد در زنبور ایتالیایی بیان  سیت به گرما ا شتر این حسا سیت بی ی میزان حسا

نیز بیان بیش  تری در  ITPR. ژن (Gong & Golic 2006)ایی به گرما و تنش حرارتی اس  ت زیرگونه نس  بت به زیرگونه آفریق

ی چربی اس  ت منفی ذخیرهزنبور ایتالیایی داش  ت که این ژن مرتبط با پاس  خ به اس  ترس اکس  یداتیو، رفتارهای پروازی و تنظیم 

(Raffiudin 2002; Gong & Golic 2006; Rajan et al. 2017) بیان ژن .GB50118  سیار نیز در زیرگونه ایتالیایی ب

های چربی رهالوز ساخته شده در بافتها به ویژه قند تبیشتر از زیرگونه آفریقایی بود که این ژن دخیل در فرآیند انتقال کربوهیدارت

ست. ژن به دیگر بافت شت که  MBSهایی که نیاز به منبع کربن دارند، ا سبت به ایتالیایی دا سیار زیادی در زنبور آفریقایی ن بیان ب

سعه شبانهی گیرندهمرتبط با تو شم و تنظیم ریتم حرکتی  ست های نوری چ  Lee & Treisman 2004; Berger et)روزی ا

al. 2008)  و همچنین ژنGB45410  بیان بیش   تری در زنبور آفریقایی داش   ت که این ژن آنزیمGTPase کند که را کد می
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با توجه به اینره نژاد آفریقایی زنبوری مهاجم اس  ت و خیلی س  ریع نس  بت به  مرتبط با میزان حس  اس  یت به نور، بو و مزه اس  ت.

شان میمحرک  MBSهای توان این نوع رفتار تهاجمی را به بیان زیاد ژن، می(Zayed & Robinson 2012)دهد ها واکنش ن

سیت به محرکربط داد چرا که این ژن GB45410و  سا شده و همچنین ها باعث افزایش ح های مختلف از جمله بو، رنگ و مزه 

سریعهای خاشود این نوع زنبور نسبت به محرکشود و باعث میباعث افزایش دامنه دید در این زیرگونه می تر واکنش نشان رجی 

ست. ژن   GB47666ژن دهد. سعه کوتیرولی ا سم چربی و تو شت که دخیل در متابولی های نیز بیان زیادی در زنبور آفریقایی دا

XLOC_016289  ترانس  فراز و تعمیر قطعات متیل هیس  تون اندونوکلئازی، فعالیت هایفعالیتجمعیت س  لولی،  ترثیردخیل در

سیر دیده شدند. ژن  XLOC_015031و  DNAی آ های که اطلاعاتی از آن در دسترس نیست فقط در زیرگونه ایتالیایی بیان 

XLOC_011753 مالپیگی و  هایلوله تمایز و جنینی هایتمایز بافت دخیل درXLOC_014386  دخیل در تحریک گیرنده

C  صل به  پروتئین سفولیپازی مت سیت به مزه و Gف سا شم فقط در زیرگونه آفریقایی بیان تقویت گیرنده و، میزان ح های بینایی چ

شده بودند که هیچ اطلاعاتی از  XLOC_014225و   XLOC_001749اند. ژن های شده نیز فقط در زیرگونه آفریقایی بیان 

دار داشتند و دارای عملررد شناخته هایی که بیان افتراقی معنیبرای ژن (GO terms)ها ژن هستی شناسی ها در دسترس نبود.آن

های ی عملررد مولرولی و فرآیندبررس  ی ش  ده بود در دو دس  ته هاش  ده بودند و در پایگاه های اطلاعاتی وظایف و عملررد آن

 گزارش شده است. 1ها در جدول بیولوژیری به همراه نام پروتئین آن

های نقش  ه اده از فایلها نیز با اس  تفهای کدکننده ژنوم بافت مغز برای هریک از زیرگونهواریانتها: فراخوانی واریانت

واریانت از نوع  99636امل شواریانت  108131ها به این صورت بود که تعداد یابی شده شناسایی و سپس فیلتر شدند. تعداد واریانت

SNP ،3892  یایی و تعداد  4603درج و واریانت از نوع تال  92514واریانت ش   امل  100270واریانت از نوع حذفی در زیرگونه ای

ناسایی شد. لازم به ذکر است شواریانت از نوع حذفی در زیرگونه آفریقایی  4050واریانت از نوع درج و  SNP ،3706واریانت از نوع 

ص  ورت ش  ماتیک  نیز به 5هر دو زیرگونه مش  ترک بود. در ش  رل در بخش کدکننده ژنوم بافت مغز در  SNP 37752که تعداد 

 های شناسایی شده ارئه شده است.اطلاعات کلی از واریانت

ارایه شده است.  4های مرتبط با صفات رفتاری در زنبورعسل رخ داده است در جدول هایی که در هریک از ژنSNPتعداد 

یط، عوامل ژنتیری، به عوامل مختلفی همچون جهش، فنوکپی، محهای یک گونه عوامل ایجاد کننده تنوع فنوتیپی بین زیرگونه

ها بیشترین نوع هشجها هستند و در میان جهش . یری از این عوامل ایجاد کننده(Falconer 1960)باشد نفوذ ناقص ژنوتیپ می

شرلSNPفراوانی مربوط به  صفات رفتاری( می5ها ) شده در ارتباط با  شد. در بین دو زیرگونه مطالعه  علاوه بر تفاوت در بیان  با

صفات رفتاری اتفاهایی که در ژنSNPشه در عوامل ژنتیری و محیطی دارد، ها که ریژن تواند افتد نیز میق میهای کنترل کننده 

سایی این  شنا شد. لذا با  شا دیگری در تفاوتها میSNPعامل دیگری از وجود تفاوت در رفتار دو زیرگونه مربوطه با های توان من

 (.4)جدول رفتاری در دو زیرگروه را شناسایی کرد 

 

https://www.ebi.ac.uk/QuickGO/term/GO:0008283
https://www.ebi.ac.uk/QuickGO/term/GO:0008283
https://www.ebi.ac.uk/QuickGO/term/GO:0004519
https://www.ebi.ac.uk/QuickGO/term/GO:0007601
https://www.ebi.ac.uk/QuickGO/term/GO:0007601
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 ها و مسیرهای بیولوژیک. نتایج حاصل از آنالیز تبارشناسی ژن1جدول 

Table 1. Results from gene ontology and biological pathways analysis 

 ند بیولوژیک و عملکرد مولکولیفرآی
Biological process and Molecular function 

 پروتئین
Protein 

 ژن
Gene 

ل، پاسخ سلولی وزیرو با واسطه نقل و های حرارتی، حملپاسخ به هیپوکسی، پاسخ به گرما و تنش
 رتیحرا شوک ، پروتئینATPaseهای مربوط به شبره آندوپلاسمی، فعال کننده به استرس

response to hypoxia, response to heat, cellular response to unfolded 
protein, ATPase activity, heat shock protein binding 

heat shock 
protein 

Hsp70Ab-like 
 

Hsp70Ab-
like 

 یننقل و انتقالات غشایی کولانتقال دهنده کولین، دخیل در سنتز غشا و میلین، 
Choline transporter, involved in membrane synthesis and myelin 

production, choline transmembrane transporter activity 

choline 
transporter-like 

protein 1 
GB53593 

سیناپس، گیرنده برای انتقال دهنده سازی  صبی در فرآیندهای متابولسرهم  یری، فرآیند های ع
 ، فعالیتATPبه  س  اخت گلوتامین، فرآیند کتابولیری گلوتامات، فعالیت کتالیزوری، باند ش  ونده

 آمونیاک-گلوتامات لیگازی
synapse assembly, neurotransmitter receptor metabolic process, 

glutamine biosynthetic process, glutamate catabolic process, catalytic 
activity, ATP binding, glutamate-ammonia ligase activity 

glutamine 
synthetase 2 

cytoplasmic-like 
GB51371 

 نها، فعالیت آلفاآمیلازی، باند شونده به کاتیوفرآیند متابولیری کربوهیدارت
carbohydrate metabolic process, alpha-amylase activity, cation 
binding 

alpha-amylase GB49854 

سولفیپا  آمیدین، آنتی بیوتیک، آنتی باکتریال، صالات دی  سخ  دی، ایمنی،سخ ایمنی ذاتی، ات پا
 های گرم مثبت، پروتئین مرجعدفاعی به برتری

Amidation, Antibiotic, Antimicrobial, innate immune response, 
Disulfide bond, Immunity, defense response to Gram-positive 

bacterium, Reference proteome 

defensin 1 Def1 

 مایع سمی، انتقالآندوپلا شبره کلسیم یون فعالیت کانال کلسیمی، انتقال یون کلسیم، هموستاز
روازیپآندوپلاسمی، ریتم  به اسخپ در درونی آپوپتوز سیگنالینگ اپیتلیال، مسیر  

calcium channel activity, calcium ion transport, endoplasmic 
reticulum calcium ion homeostasis, epithelial fluid transport, intrinsic 

apoptotic signaling pathway in response to endoplasmic reticulum 
stress, negative regulation of calcium-mediated signaling, regulation 

of insulin secretion, flight behavior 

Inositol 1,4,5-
trisphosphate 

receptor 
 

ITPR 

 تغذیه زنبورعسل، قدرت تولیدمثل بالای زنبورملره
honeybee nutrition, high reproductive ability of the honeybee queen 

major royal jelly 
protein MRJP 

 انتقال کربوهیدرات
Carbohydrate transport 

facilitated 
trehalose 

transporter Tret1 
GB50118 

 G کاتپسین و کیموتریپسین مهارکننده
Chymotrypsin and cathepsin G inhibitor 

chymotrypsin 
inhibitor GB50115 

های دیس  ک موهای ای، س  ازمان دهیحلقه کانال اپیدرم، تش  ریل توس  عه آکس  ون، توس  عه
 یحرکت ریتم چشم، تنظیم نوری هایگیرنده توسعهو  ها، تنظیمنورون بال،مورفوژنز

axon extension, epidermis development, germline ring canal formation, 
imaginal disc-derived wing hair organization , imaginal disc 
morphogenesis, neuron projection morphogenesis, regulation of 
compound eye photoreceptor development, regulation of locomotor 
rhythm 

Myosin binding 
subunit MBS 

 ارید، گلیروزیلاسیونالیگوساک بیوسنتز دولیرول، فرآیند به مربوط الیگوساکارید بیوسنتتیک فرآیند
 N پروتئین با مرتبط

dolichol-linked oligosaccharide biosynthetic process, oligosaccharide-
lipid intermediate biosynthetic process, protein N-linked glycosylation  

dolichyl 
pyrophosphate 
Man9GlcNAc2 

alpha-1,3-
glucosyl 

transferase 

GB47666 

 GTPase واسطه سیگنال انتقال ، تنظیمGTPaseفعال کننده 
GTPase activator, regulation of small GTPase mediated signal 

transduction 

GTPase-
activating 

Rap/Ran-GAP 
domain-like 

protein 3 

GB45410 

https://www.ebi.ac.uk/QuickGO/term/GO:0034620
https://www.ebi.ac.uk/QuickGO/term/GO:0034620
https://www.ebi.ac.uk/QuickGO/term/GO:0016887
https://www.ebi.ac.uk/QuickGO/term/GO:0004556
https://www.ebi.ac.uk/QuickGO/term/GO:0043169
https://www.ebi.ac.uk/QuickGO/term/GO:0043169
https://www.ebi.ac.uk/QuickGO/term/GO:0045087
https://www.ebi.ac.uk/QuickGO/term/GO:0050830
https://www.ebi.ac.uk/QuickGO/term/GO:0050830
http://www.ebi.ac.uk/QuickGO/GTerm?id=GO:0005262
https://www.ebi.ac.uk/QuickGO/term/GO:0006816
https://www.ebi.ac.uk/QuickGO/term/GO:0032469
https://www.ebi.ac.uk/QuickGO/term/GO:0032469
https://www.ebi.ac.uk/QuickGO/term/GO:0042045
https://www.ebi.ac.uk/QuickGO/term/GO:0050849
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https://www.ebi.ac.uk/QuickGO/term/GO:0008544
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https://www.ebi.ac.uk/QuickGO/term/GO:0030725
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https://www.ebi.ac.uk/QuickGO/term/GO:0007560
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https://www.ebi.ac.uk/QuickGO/term/GO:0045314
https://www.ebi.ac.uk/QuickGO/term/GO:0045314
https://www.ebi.ac.uk/QuickGO/term/GO:1904059
https://www.ebi.ac.uk/QuickGO/term/GO:1904059
https://www.ebi.ac.uk/QuickGO/term/GO:0006488
https://www.ebi.ac.uk/QuickGO/term/GO:0006490
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https://www.ebi.ac.uk/QuickGO/term/GO:0006487
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ونه های شناسایی شده در  نواحی کدکننده ژنوم بافت مغز در زیر گنوع و درصد انواع واریانت .5شکل 

 ایتالیایی و آفرقایی

Figure 5. Type and percentage of variants identified in coding regions of the brain tissue 

genome in Italian and African subspecies 

 و تهاجم لیدمثل،تو مانند رفتاری صفات در درگیر هایژن شناسایی برای RNA-Seq هایداده از مجموعه مطالعه این در

زنبورعسل ایتالیایی و  رگونهزی دو در مغز بافت در شده بیان افتراقی هایژن تشخیص برای محاسباتی آنالیز دنبال آن به و بهداشتی

ستفاده آفریقایی سل شد. زنبورهای ا ستم در ملاحظه قابل نقش ایفای دلیل به ع سی شگران وجهت مورد های طبیعی،اکو  ویژه پژوه

 .اندگرفته قرار
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سل به های موجود در ژنSNPنوع  تعداد و .4جدول  صفات رفتاری زنبورع شده دخیل در بروز  شناخته  های 

 افریقایی و ایتالیایی تفکیک زیرگونه

Table 4. Number and type of SNPs in known genes involved in the development of honeybee 

behavioral traits in Italian and African subspecies. 

 ژن

Gene 

 SNPتعداد 

Num SNPs 

 SNPنوع 

SNP Type 

 زنبورعسلایتالیایی

A.m Ligustica 

 آفریقاییزنبورعسل

A.m Scutellata 

 ایتالیاییزنبورعسل

A.m Ligustica 

 آفریقاییزنبورعسل

A.m Scutellata 

Hsp70Ab 16 22 

A/G, C/T, T/C, 

T/G, C/G, G/A, 

C/A 

A/G, C/T, A/G, 

T/C, T/G, G/A, 

GB53593 9 15 T/C, T/G, A/G 
C/T, A/G, T/C, 

G/A, G/C 

Def1 2 4 G/A, T/C T/C, G/A 

MBS 2 2 A/G, G/A A/G, G/A 

GB45410 4 7 G/T, T/C, C/T 
A/G, G/A, C/T, 

T/C 

MRJP5 9 14 
T/C, C/T, T/A, 

G/A, C/G, A/G 

A/G, C/T, T/C, 

G/T, A/G, A/C, 

T/A, G/A, C/G 

ITPR 44 66 

G/A, A/G, T/C, 

C/T, G/A, A/T, 

T/A, T/G, 

T/C, A/G, G/A, 

C/T, T/G, C/G, 

G/C, 

GB50118 10 0 

C/T, T/A, C/G, 

A/G, T/C, G/A, 

C/A 

- 

GB50115 5 9 C/T, T/C, T/G 
T/C, C/T, G/A, 

C/G, T/G 

GB49854 24 23 

C/G, C/T, A/G, 

T/C, G/A, G/T, 

G/C, T/G, 

G/A, C/G, A/G, 

T/C, C/T, G/T, 

G/C, T/G, 

GB47666 2 2 G/A, A/G C/T, A/G 

MRJP2 9 1 
T/A, C/T, G/T, 

A/G, T/C, 
G/T 

 

 در ژنتیری حفط تنوع و هااکوسیستم پایداری و ظتحفا محیطی، زیست روابط در مشارکت با افشانگرده حشرات این

 در توجهی قابل طور به عسل زنبورهای تولیدعسل، دلیل به این، بر علاوه .برندمی سود طبیعت به شیوه مثبتی از سبز هایجمعیت

 در را ما راه تواندمی عسل زنبور زنبورهای ژنتیری و رفتاری فیزیولوژیری، هایجنبه مطالعه بنابراین، .هستند دخیل غذایی صنایع
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 طور به زنبورعسل هایکلنی تولید توانایی که است شده مشخص خوبی به .کند هموار زنبورداری صنایع و اکوسیستم بهبود جهت

 مقاومت بهداشتی، رفتارهای مانند رفتاری هایویژگی به بیشتر بلره ندارد رشد بستگی سرعت مانند فیزیولوژیری خصوصیات به کلی

رفتارها مورد  انواع در خوبی بسیار موفقیت با (Apis mellifera) عسل زنبور .است وابسته دفاعی هایمرانیسم و بیماری برابر در

 این، از . پیش(Kucharski & Maleszka 2002)شود تلقی می رفتاری الگوی یک عنوان به آن از و است گرفته قرار مطالعه

 زنبورهای رفتاری هایویژگی بر توجهی قابل طور به مغز بافت در شاخص هایژن از برخی رونویسی در تغییرات که است شده گزارش

 که دادند گزارش Zayed and Robinson (2012)این  بر علاوه .(Bell & Robinson 2011)گذارد می تأثیر عسل زنبور

 با Whitfield et al( .2003)مطالعه  در .یابد رتغیی محیطی و ژنتیری عوامل به پاسخ در تواندمی مغز در هاژن رونوشت فراوانی

 داد نشان( روز 32 تا 28) رپی زنبورهای چراگر و( روز 9 تا 5) پرستار جوان زنبورهای مغز بافت روی بر ریزآرایه هایداده از استفاده

 با Alaux et al( .2009)شود. در زنبورعسل می متفاوتی رفتارهای های مختلف سنی باعثدر دوره مغز هایژن تفاوت در بیان که

 زنبورهای پرخاشگرانه رفتار مورد در( هشداردهنده های فرمون و محیطی شرایط تأثیر تحت) مغز بافتی ریزآرایه هایداده از استفاده

 بیان متفاوت هایژن تعداد مطالعه، این نتایج به جهتو به تحقیق پرداختند. با آفریقایی و چراگر اروپایی و سرباز نگهبان، زنبورعسل

 روی حاضر مطالعه اینره به توجه با .است 64 زیرگونه دو بین نگهبان زنبورهای در  P value<0.0005 مقدار دار درمعنی شده

 به دارمتفاوت معنی بیان دارای هایژن تعداد است، شده انجام نیز ایتالیایی و آفریقایی زنبورهای عسل نگهبان مغز متن رونوشت

 هایتعداد ژن کاهش دلایل از یری .بود 22 معادل P value <0.00005 مقدار در RNA-seq هایداده از استفاده با آمده دست

 اندشده بردارینمونه هشدار فرمون هیچ بدون و طبیعی در شرایط آزمایش این هاینمونه که است این حاضر مطالعه در شده مشخص

باشد به گونه به ها میبرای شناسایی ژن از ترنیک ریزآرایه (p <0.00005 مقدار) تردقیق بسیار ،RNAseq ترنیک ینهمچن و

 به حاضر در مطالعه شده، ذکر نتایج به توجه . با(Mortazavi et al. 2008)نامند این روش را، ترنیک دیجیتالی بیان ژن می

 به ترتیر به که پرداخته شد ایتالیایی و آفریقایی زنبورعسل هایزیرگونه در ژن تفاوت در بیان  و رفتاری صفات رابطه بین بررسی

 بافت در فوق هایزیرگونه ترانسرریپتومی از های داده از ما اینجا، در .شوندمی شناخته هانهزیرگو ترینآرام و پرخاشگرترین عنوان

شد.  زنبورهای عسل مذکور در رفتاری صفات با مرتبط هایژن ترینکنندهتعیین شناسایی به منجر نهایت در مغز استفاده کردیم که

 کامل پس به طور .پرخاشگری شناسایی شد و تولیدمثلی، بهداشتی صفات با طمرتب هایژن از تعدادی آمده، دست به نتایج به توجه با

 علاوه. دارند نزدیری و تنگاتنگی ارتباط مغز بافت در هاژن برخی بیان با عسل زنبورهای اجتماعی رفتارهای که شودمی گرفته نتیجه

 .شودمی حشرات رفتاری در این تغییرات به منجر ژن بیان الگوی در اختلاف هرگونه این، بر

 یانب یقاییو افر یتالیاییا یرگونهدو ز ینژن در ژنوم زنبورعس   ل ب 16701ژن از  22تنها  یج،براس   اس نتا :گیرینتیجه

 یدمثلیتول یستمو س یالژل رو ینپروتئ یدتول یلدخ ی،شده مربوط به صفات رفتار ییشناسا یهاداشتند. اکثر ژن دارییمتفاوت معن

 هاییرندهو توس  عه گ یخارج یهاپاس  خ به محرک یایی،و ض  دباکتر میرروبیض  د هاییتفعال یقاز طر یاش  تبهد یملره، رفتارها

کننده فعال یموتریپس   ین،ک یژهبه و هاینپروتئ یدرات،با انتقال کربوه ینها همچنبه بو، رنگ و مزه بودند. آن یتحس   اس    ی،نور
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GTPase   ین، ترهالوز و مهارکننده کاتپس G ینور و طعم ارتباط تنگاتنگ ینایی،ادراک ب ی،ش   وک حرارت هایینتئپرو ینو همچن 

شتند. همچن ست که ا یندا سا ینلازم به ذکر ا شنا شده بود. از طرفژن یبرخ ییمطالعه منجر به  ست که قبلاً گزارش ن شده ا  یها 

 شدند. ییشناسا یزن یدر بروز صفات رفتار یلدخ یهاژن یها بر روSNPتعداد و نوع 

سگزا  ی ومال یتبه خاطر حما پردیس کش  اورزی و منابع طبیعی دانش  گاه تهران یاز معاونت محترم پژوهش   ری:سپا

 .شودیم یپژوهش حاضر سپاسگزار یدر اجرا یمعنو یتحما

 منابع

 یگاوها یرپوستیز یدر بافت چرب نیژن لپت انیب( 1398و همراران ) یفوز یاسد ، محمدرضا یمحمدآباد ، محمدرضا یاحسن

 .135-150(، 1)11 یکشاورز یوترنولوژیب مجله. Real Time PCRبا استفاده از  نیهلشتا

 (1395ی ل  ی  لا )م  دح  ت   ، م  ه  دی  ه اس    دی ، ام  ی  ن خض    ری ، م  ح  م  درض    ا م  ح  م  دآب  ادی ، ی  اس    ر ب  ه  ادر

ستان عسل زنبور جمعیتهای ژنتیری تنوع مطالعه ستفاده با کرمان ا شانگرهای از ا  ،13 یدام تولیدات هایپژوهش. ISSR  ن

192-186. 

 انیب مختلف سطوح سهی( مقا1393عذرا ) ینور ینجم ،یعل هیزاده کشروئ یلیاسمع ،محمدرضا یمحمدآباد فاطمه، نژاد یدیتوح

 . 35-50(، 4)6 یکشاورز یوترنولوژی. مجله بینیرا یمختلف بز کرک یدر بافت ها  Rhebژن

  CIB4ژن  انیب ی( بررس1395) یمدوار عل یاحیر ،یعل هیاده کشروئز یلیمحمدرضا، اسمع یمحمدآباد ن،یحس ریدره در ام یجعفر

-132(، 4)4 نشخوارکنندگان در پژوهش. مجله Real Time qPCRبا استفاده از  یمختلف گوسفند کرمان یهادر بافت

119. 

 یکشاورز یوترنولوژی. مجله بReal Time PCRاستفاده از  در بز کرکی راینی با ESR1بیان ژن ( 1399) محمدرضا یمحمدآباد

12(1 ،)192-177 . 

-181(، 4)12 یکشاورز یوترنولوژیدر بز. مجله ب ESR2مختص بافت ژن  mRNA یانیب لی( پروفا1399) محمدرضا یمحمدآباد

167. 
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