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Abstract 

Objective 

The existence of molecular relationship between different organisms through diet-derived plant 

miRNAs is one of the most challenging debates of the last decade. Considering the mutual 

relationship between plants and pollinating insects, including honey bee as the most important 

pollinating insect, the aim of the present study is to investigate the existence of molecular 

relationship in the interaction between plants and honey bee through plant-derived xenomiRs can 

be very important and create a new perspective of the beneficial effects of this relationship. 

 

Materials and methods 

Pollen was collected by pollen trap device from honey bee colonies that were located near Sidr 

trees. Honey bees were fed under controlled conditions in two groups (fed by Sidr pollen as 

treatment and fed by sugar syrup as control). Following the feeding experiments, the bees were 

anesthetized using cold and their midgut tissue was collected and used for RNA extraction. After 

the Small RNA sequencing of the samples, the identification of pollen miRNAs and their tracking 

in the bee body was done using different bioinformatics analysis. Finally, the target genes of the 
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detected plant miRNAs in the bee body and the molecular pathway involved by them were 

determined. 

 

Results 

The results of bioinformatics analysis indicate the detection of eleven plant miRNAs including 

miR-148a, miR-26a, miR-21-5p, miR-143, miR-27a,miR-203, let-7g, miR-126, miR-206, miR-

30d and miR-199b into the tissue of honey bees fed by Sidr pollen. miRNAs participate in various 

biological processes through their target genes. In the present study, 99 target genes for the 

detected plant miRNAs were predicted in honey bee genome. The result of KEGG pathway 

analysis showed that target genes are significantly involved in 23 different biological pathways. 

 

Conclusions 

The result of the current study clearly present the role of plant-derived xenomiRs in the regulation 

of honey bee gene expression. Therefore on one hand, these findings extend our understanding of 

the molecular interaction between honey bees and flowering plants, and on the other hand, it can 

be used as a practical road map for breeding studies in order to improve honey production and 

deal with diseases related to bees, as the most important pollinating insects in the 21st century’s 

agriculture. 
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  چکیده

های ها یکی از چالش برانگیزترین بحثmiRNAوجود رابطه مولکولی بین موجودات زنده مختلف از طریق انتقال غذایی  هدف:

شد.دهه اخیر می شرات گرده با ستحکم و اجتناب ناپذیر گیاهان و ح سل بعنوان مهمترین با توجه به رابطه م شان از جمله زنبور ع اف

های گرده کنار به بدن زنبور عسررل و نقش miRNAبررسرری امکان انتقال غذایی افشرران، هدم مطالعه حا ررر که حشررره گرده

تواند چشم انداز جدیدی از اثرات سودمند این باشد، از اهمیت بسزایی برخوردار بوده و میها در سلول میزبان میتنظیمی احتمالی آن

 رابطه را ایجاد کند.

آوری و از آن برای تغذیه زنبوران در نزدیکی درختان کنار جمعواقع گرده توسط تله گرده از کندوهای زنبور عسل  :هاروشمواد و 

عسل تحت شرایط کنترل شده در دو گروه ) گروه تغذیه شده با گرده کنار به عنوان تیمار و گروه تغذیه شده با شربت شکر به عنوان 

 RNAآوری و برای استخراج ها جمعران با استفاده از سرما بیهوش شدند و بافت روده میانی آنکنترل( استفاده گردید. در ادامه زنبو

شد. بعد از توالی ستفاده  ستفاده از آنالیزهای بیوانفورماتیکی، Small RNA-Seqیابی ا سایی و miRNA، با ا شنا های گرده کنار 

های گیاهی miRNAهای هدم جام گرفت. در گام بعد، ژنهای مختلف تغذیه شرررده انها در زنبورهای گروهسررررد ردیابی آن

 ها نیز مشخص شد.ردیابی شده در بدن زنبور عسل و مسیرهای درگیر شده توسط آن
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، miR-148a ،miR-26a ،miR-21-5pگیاهی شرررامل:  miRNAنتایج آنالیز بیوانفورماتیکی حاکی از ردیابی یازده  :نتایج

miR-143 ،miR-27a ،miR-203 ،let-7g ،miR-126 ،miR-30d ،miR-206  وmiR-199b  سل تغذیه در زنبوران ع

لفی نقش ایفا می های هدفشررران در فرآیندهای بیولوژیکی مختها از طریق ژنmiRNAبود. با توجه به اینکه شدددبا گر ه دا ر رر

ج آنالیز مسیر نشان های گیاهی ردیابی شده در بدن زنبور عسل یافت شد. نتایmiRNAژن هدم برای  99کنند، در مطالعه حا ر 

 مسیر مختلف بیولوژیکی در زنبور عسل نقش دارند.  23داری در های هدم به طور معنیداد که ژن

ل را ارائه بور عسهای غذایی با منشأ گیاهی در تنظیم بیان ژن زنmiRNAنتایج پژوهش حا ر به طور وا ح نقش  گیری:نتیجه

ور عسررل و گیاهان گلدار ها از یک سررو درن نظری ما را از فعل و انفعا ت مولکولی صررورت گرفته بین زنبدهد. لذا این یافتهمی

سوی دیگر و  افزایش می دهد صورت عملی تواند یماز  ش کیبه عنوان به  صلاح نژراه جهت  یهنق بهبود ادی به منظور مطالعات ا

سل و مقابله با ب دیتول شره گردهمرتبط با  یهایماریع سل، به عنوان مهمترین ح شاوزنبور ع شان در ک ست و یکم، اف رزی قرن بی

 عمل نماید.

 های گیاهی، زنبور عسل، گرده کنارmiRNAانتقال غذایی : هاکلیدواژه
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 مقدمه

افشررانی و افزایش زنبور عسررل افزون بر تولید محلاررو ت گوناگون مهمترین نقش خود را در طبیعت با دخالت در عمل گرده

شاورزی و احیای لاو ت ک ست ایفا می تولید مح سوم تولید  ،(Bahador et al. 2016) کندمحیط زی به طوری که تقریباً یک 

 Morse and)ها( بسررتگی دارد افشررانی حشرررات )زنبور عسررل در ر   آنمنابع غذایی بشررر مسررتقیم یا غیر مسررتقیم به گرده

Calderone 2000دهد که در کشورهای مختلف، نقش زنبور عسل در افزایش تولیدات کشاورزی ها نشان می(. همچنین بررسی

میلادی  80(. به علاوه، در اواخر دهه Tahmasbi and Porgharaei 2000باشررد )ابر تولیدات مسررتقیم آن میبر 143تا  69

های مولکولی در زمره مهمترین فرآیندهای ژنتیکی )مشتمل بر همانند های به عمل آمده روشن نمود که مکانیسممطالعات و بررسی
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سی، ترجمه و حتی نحوه تنظیم بیانDNAسازی  سلول دارای  1(. ماده ژنتیکی .2022Safaei et alها( هستند )ژن ، رونوی یک 

ها بیان شررده و شرروند و در یک زمان خاف فقط تعداد کمی از آنباشررد که هیگ گاه به طور همزمان بیان نمیتعداد زیادی ژن می

ها و ز اقدامات اسررراسررری مطالعه ژن(. یکی اArabpour et al. 2021نمایند )پروتئین یا آنزیم مورد نیاز سرررلول را تولید می

 Mohammadabadi andها در سررطح سررلولی یا کروموزومی اسررت )های مرتبط با صررفات اقتلاررادی و مطالعه آنپروتئین

2020Solflaei ). از طریق  2فر یه تنظیم بیان ژن بین فرمانروهای مختلفRNAخوراکی که اخیراً توجه بسیاری  3های کوچک

ست شرات گردهمی ،از محققان را به خود جلب کرده ا شان نقش مؤثری ایفا نماید. بدین ترتیب تواند در رابطه متقابل گیاهان و ح اف

ین های کوچک کنترل نمایند. زنبور عسررل یکی از مهمترRNAافشرران را از طریق انتقال توانند بیان ژن حشرررات گردهگیاهان می

شرات گرده شان میح شد که میاف شره RNAای در زمینه انتقال غذایی تواند مدل بهینهبا های کوچک در تعامل بین گیاه و این ح

 24تا  18های کوچک غیر کد کننده با طول تقریبی RNAها، گروهی از miRNA. (Waster and Ollerton 2006)باشررد 

ستند که به عنوان تنظیم کننده سیعی از حیوانات، گیاهان و ویرو هنوکلئوتید ه ستره و سی، در گ ها عمل ای بیان ژن بعد از رونوی

های کوچک نقش حیاتی در فرآیندهای مهم بیولوژیکی مرتبط با رشررد و تمایز سررلولی، تکسیر سررلولی، مر  کنند. این مولکولمی

 هایmiRNAدهد (. مطالعات روز افزون نشان می .0152Rusek et alکنند )و پاسخ ایمنی و ... ایفا می 4ریزی شده سلولبرنامه

سیر برون زاد لار بفرد خود از طریق چندین م ساختار منح سام  5گیاهی به دلیل  سلولی از طریق اج سلولی و انتقال بین   6Pدرون 

سیتوپلاسمی سام  سام چندگانه وزیکولی7)اج شوند )، می9هاو اندوزوم 8(، اج ستانداران منتقل  (.  .2009Cocucci et alتوانند به پ

شند اهدام مکمل خود را در موجود میزبان پیدا کرده و فرآیندهای miRNAاحتما ً  شأ گیاهی قادر با شده با من های غذایی منتقل 

های های کوچک حاصل از رژیم غذایی در بین گونهRNAها تعدیل کنند. تا به امروز، انتقال رونویسی یا پد از رونویسی را در آن

( گزارش شررده Ivashuta et al. 2015; Wang et al. 2018مهرگان )( و بیZhang et al. 2012داران )لف در مهرهمخت

های کوچک از طریق غذا به بدن شماری از حشرات بوده RNAاست. مطالعات در شاخه بندپایان نیز، حاکی از انتقال موفقیت آمیز 

شره می ها و نهایتاً تغییرکه منجر به تنظیم بیان ژن (. در همین Li et al. 2011; Ashby et al. 2016شود )شکل فنوتیری ح

های گیاهی موجود در غذای  رو زنبور عسل با تنظیم بیان ژن آن، سرنوشت  رو را miRNA ای گزارش شد کهراستا، در مطالعه

                                                      
1 DNA 

2 Cross-Kingdom 

3 Small Rna 

4 Apoptosis 

5 Exogenus 

6 P Bodies 

7 Cytoplasmic Bodies 

8 Multi Vesicular Bodies (Mvbs) 

9 Endosomes 
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های گیاهی miRNAها به طور وا ررح نقش ه(. این یافتZhu et al. 2017کنند )به سررمت زنبور ملکه یا زنبور کارگر تعیین می

لارم کننده و وجود یک رابطه مولکولی بین گونه کند. فر یه انتقال های مختلف را تأیید میموجود در غذا را در تنظیم بیان ژن م

های متفاوت، و فعالیت هایگونه ای هاهیسو نینسل ب کیدرون  یکیماده ژنت داریادغام پا ایمبادله ها، به عنوان یک miRNAافقی 

باشرررد. اما تا کنون مطالعات محدودی در های دهه اخیر میبرانگیزترین بحثتنظیمی آن در موجود ملاررررم کننده، یکی از چالش

شره گردهmiRNAزمینه انتقال غذایی  سل به عنوان مهمترین ح ست. بنابراین هدم های گیاهی به زنبور ع شده ا شان انجام  اف

ها های هدم آنهای گیاهی به بدن زنبور عسل، سرد شناسایی ژنmiRNAر درجه اول بررسی انتقال غذایی مطالعه حا ر که د

 باشد. ها بوده حائز اهمیت میهای مولکولی مرتبط با آنها و مسیردر موجود میزبان و در نهایت بررسی عملکرد ژن

 

 هامواد و روش

شات مزرعه سدر(ای، جمعآزمای سالم بودن کندوهای برای تهیه: آوری گرده کنار ) ی گرده کنار، بعد از اطمینان از 

، تعدادی کندو به 1397زنبورعسرررل از هر گونه بیماری باکتریایی، قارچی و ویروسررری، همزمان با گلدهی این درخت در مهر ماه 

شدند. در روزهامنطقه ستان کرمان منتقل  ستان جیرفت، ا شهر ی اوج گلدهی کنار، تله گرده در ای دارای درختان کنار در نزدیکی 

 آوری و به تانک ازت منتقل شد. ورودی کندوها نلاب و گرده به محض افتادن در تله گرده جمع

ای زنبور عسل در زنبورستان مؤسسه آزمایشات تغذیهی زنبور عسل تحت شرایط کنترل شده: آوری و تغذیهجمع

متر که سررانتی 15×11×15هایی دارای ابعاد خارجی گرفت، برای این منظور از قفدتحقیقات علوم دامی کشررور واقع در کرج انجام 

سمت جلویی بقیه سمتبه جز ق سمت جلویی قفدی ق شد. ق ستفاده  شده بود ا ساخته  شی های آن از چوب  شت م صفحه ه ها از 

سلول صفحه )عرض  شتن زنبورهایمیلی 5/1های  شده بود و به منظور گذا ست  شده در داخل قفد، یکی از جمع متر( در آوری 

شت و همچنین قطعه شویی دا شده بود. به منظور طرفین آن حالت ک ستراحت زنبورها در داخل قفد تعبیه  شان خالی برای ا ای از 

سمت با یی قفد تغذیه سوراخ در ق شده بود. برای جمزنبورهای داخل قفد، دو  شتن تیوپ تغذیه و آب تعبیه  آوری عها برای گذا

های آزمایشری منتقل آوری و به قفدی  روها بودند جمعهای  رو جوان در حال تغذیهزنبورهای پرسرتار، زنبورهایی که روی قاب

شات تغذیه شرایط طبیعی کندو ای قفدگردید. جهت انجام آزمای شد تا  ستار در طبقه با ی کندو قرار داده  های حاوی زنبورهای پر

آوری زنبور پرسررتار وتغذیه تحت شرررایط و رطوبت( در حین آزمایش فراهم باشررد. ازچهار عدد کندو برای جمع)فرمون ملکه، دما 

ها ها منتقل شد. دو عدد از قفدکنترل شده استفاده شد بدین ترتیب حدود صد عدد زنبور جوان از هر کدام از کندوها به داخل قفد

شاهد و دو قفد بعنوان تیمار تغذیه  شد. تیمارها به مدت بعنوان  شکر تغذیه  48شده با گرده کنار در نظر گرفته  شربت  ساعت با 

ساعت بعدی تیمار شاهد با شربت  24ساعت زنبورها گرسنه نگه داشته شدند. در  3شده، بعد از آن برای تشویق تغذیه بعدی حدود 

ای، با استفاده از سرما د. بعد از اتمام آزمایشات تغذیهدرصد گرده کنار تغذیه شدن 70درصد شکر و  30شکر و تیمار بعدی با محلول 
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شدند و از بافت شکمی زنبورها، قسمت روده میانی شده بیهوش  شد، و تمامی نمونه 10زنبورهای تغذیه  شته  ها در داخل محلول بردا

 درجه ذخیره شدند.  80ترایزول هموژنیزه شد و برای آنالیزهای بعدی در دمای منفی 

کل از گرده کنار و بافت روده میانی زنبور عسررل با  RNAاسررتخراج : Small RNAیابی وتوالی RNAاستتتارا  

ستفاده از کیت  سی تخریب و آلودگی  )11شرکت کیاژن ( miRNeasy mini Kitا شد. برر ستورالعمل انجام  بر  RNAو طبق د

جام گرفت و خلوف  یک درصرررد ان گارز  فاده از اسررررکتروفتومتر RNAروی ژل آ  ®NanoPhotometerنانومتر ) با اسرررت

spectrophotometer (IMPLEN, CA, USA) صرررورت گرفت. غلظت )RNA  با اسرررتفاده از کیتQubit® RNA 

Flurometer 2.0Assay Kit in Qubit®  ( انجام گرفتLife Technologies, CA, USAو یکرارچگی )12 RNA  با

 Agilentانجام شرررد ) RNA Nano 600 Assay of the Agilent Bioanalyzer 2100 systemاسرررتفاده از کیت

Technologiesیابی توسررط شرررکت (.  توالیNovogene  بیجینگ چین(https://en. novogene.com/)  با اسررتفاده از

Illumina Hiseq 2500  یب حدود بدین ترت جام گرفت.  فاده شرررد.  RNAمیکروگرم از  3ان نه اسرررت خا کل برای تهیه کتاب

  ®NEBNext® Multiplex Small RNA Library Prep Set for Illumina با اسررتفاده از cDNAهای کتابخانه

(NEB, USAشه بندی نمونه شد و خو ستم ایجاد ( ایجاد  سی شاخص بر روی  شده  ستفاده از  cBot clusterهای کدگزاری  با ا

TruSeq SR Cluster Kit v3-cBot-HS (Illumia) د. بعد از ایجاد کلاسررتر، طبق دسررتورات شرررکت سررازنده ایجاد شرر

 یابی شدند. توالی single-endجفت باز  50های و خوانش Hiseq 2500سازی شده بر روی پلت فرم ایلومینا کتابخانه آماده

شوند. به طور کلی، دو نامیده می 13های خامیابی، توالیهای خوانده شده توسط دستگاه توالیتوالیها: miRNAشناسایی 

 14های با پیچیدگی پایینحذم شررروند: آداپتورهای تعیین توالی وخوانش miRNAseqهای خام نوع خوانش ا رررافی باید از داده

(Martin and Wang 2011یت داده عه(. برای کنترل کیف طال حا رررر از نرم افزار ها در م فاده شرررد  FASTQCی  اسرررت

(Schmiedder and Edwars 2011 سرد از نرم افزار ،)Trimmomatic ها، حذم بازهای با کیفیت پایین برای پیرایش داده

های پان بعد از حذم (. به طور خلاصرره، دادهBolger et al. 2014های سررازگار شررده )آداپتوری( اسررتفاده شررد )و حذم توالی

ها، توالی توالی با کی، توالیPoly-Nهای آداپتور پایین وخوانشهای  یت  یدی کمتر از ف با طول نوکلئوت  30و بیشرررتر از  16هایی 

سی شیه نوی ست آمد. در مرحله بعد حا ستفاده از نرمداده 15نوکلئوتید به د سایی و حذم  16افزار یونیتا های پان با ا شنا به منظور 

                                                      
10 Midgut 
11 (Qiagen, Valencia, Ca, Usa) 
12 Rna Integrity 

13 Raw Reads 

14 Law-Complexity Reads  

15 Annotation 

16 Unitas 
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های گرده کنار و نویسررری دادهاشررریههای مورد آزمایش انجام گرفت. حها از داده miRNAهای کوچک به غیر از RNAسرررایر 

تیمارهای زنبور عسرررل )گروه کنترل و گروه تغذیه شرررده با گرده کنار( هر کدام با دو تکرار بیولوژیکی به طور جداگانه انجام گرفت 

(Anders and Huber 2012 با توجه به اینکه ژنوم کنار با نام علمی .)Ziziphus spina Christi ه یابی نشررردهنوز توالی

های کوچک RNAنویسرری ( برای حاشرریهPrunus Persicaاسررت، از اطلاعات نزدیکترین گونه به کنار )گونه هلو با نام علمی 

ی های کوچک گرده کنار از خروجی نرم افزار برای هر مجموعه دادهRNAهای نویسی دادهگرده کنار استفاده گردید. بعد از حاشیه

های شررناخته شررده در گونه مورد نظر که در داده مورد آزمایش موجود هسررت، miRNAهای مربوط به ورودی، مجموع خوانش

miRNAکه در سایر گیاهان به غیر از گونه مورد نظر شناسایی و ثبت شده و  17های حفاظت شدهmiRNA های شناسایی نشده

ی های فیلتر شدهدر مرحله بعد، توالیباشد برداشته شده و برای آنالیز بعدی باهم ادغام شدند. های جدید میmiRNAکه در واقع 

های گیاهی بالغ موجود در پایگاه داده miRNAهای های محافظت شرررده در گرده کنار با توالیmiRNAبینی پان برای پیش

miRBase  22نسررخه (http://www.mirbase.org( با اسررتفاده از ابزار همردیفی )1.1.2vBowtie ( 18با یک عدم تطابق 

های جدید miRNAبینی برای پیش miRBaseهای گیاهی پایگاه داده miRNAهای همردیف نشررده با همردیف شرردند. توالی

بینی ( که بر اسرررا  یادگیری ماشرررین بوده و قادر به پیشVitsios et al. 2017) miRnovoافزار در کنار با اسرررتفاده از نرم

miRNAیابی شده ی توالیهای شناخته شده و جدید مستقیماً از دادهRNA باشد استفاده شد.کوچک با یا بدون ژنوم مرجع می 

های RNAهای نویسی دادهپد از حاشیههای گرده کنار در بدن زنبور عسل تغذیه شده با آن: miRNAردیابی 

شناخته miRNAکوچک تیمارهای مختلف زنبور عسل، برای حذم  شده در زنبور عسل، دادههای  های تیمارهای شده و حفاظت 

سل با  شرات که از پایگاه miRNAزنبور ع شده ح شناخته    )miRBase (22 http://www.mirbase.org/Releaseهای 

فاده از ابزار همردیفی ) با اسرررت طابق همردیف گردیدند. برای حذم  و حداکسر Bowtie (V1.1.2دریافت شررردند  یک عدم ت

miRNAسل، خوانش شده با های جدید زنبورع سل  miRNAهای منطبق ن شرات با ژنوم زنبور ع  :accession number)ح

GCA_000002195.1) شدند سل تغذیه miRNA. در مرحله آخر برای ردیابی همردیف  های گرده کنار در روده میانی زنبور ع

سل با شده با آن، توالی شده با ژنوم زنبور ع شده گرده کنار در مطالعه حا ر همردیف miRNAهای همردیف ن سایی  شنا های 

 شدند.

های هدم بینی ژنبرای پیشهای گیاهی منتقل شتتده به بدن زنبور عستتل: miRNAهای هدف بینی ژنپیش

miRNA 19ها، بخشUTR’3 هایی که ی زنبور عسررل و برای ژنهای گزارش شرردهژنUTR’3 500بینی شررده ندارند پیش 

                                                      
17 Conserved Mirnas 

18 Mismatch 

19 Un-Translated Region 
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شد ) ستی کدون توقف، انتخاب  ی حا ر برای حداقل کردن اثر مسبت کاذب، (. در مطالعهAshby et al. 2016جفت باز پایین د

( و Enright et al. 2003) PITA (Kertesz et al. 2007 ،)Mirandaهای هدم شرررامل: بینی ژنسررره نرم افزار پیش

RNAHybrid (Rehmsmeier et al. 2004 با حداکسر انرژی آزاد )-15 kcal/mol هایی که توسررط به کار گرفته شررد. ژن

 .بینی کننده تأیید شدند به عنوان ژن هدم نهایی در نظر گرفته شدافزارهای پیشحداقل دو مورد از نرم

با استفاده از نرم افزار  BLASTxو  Nrنویسی ی نتایج حاشیهنالیز هستی شناسی ژن بر پایهآ: 21KEGGو  20GOآنالیز

Blast2GO (http://www.blast2go.comانرررجرررام گررررفرررت و آنرررالررریرررز )KEGG  تررروسرررررطKOBAS 

(http://kobas.cbi.pku.edu.cn  صورت گرفت. علاوه بر آن )value-P داری در به عنوان آستانه معنی 1/0>22تلاحیح شده

  (.Du et al. 2016)نظر گرفته شد 

 

 نتایج و بحث

، چین( با استفاده از 23بیجینگ) Novogeneدو نمونه گرده کنار توسط شرکت های گرده کنار: miRNAشناسایی 

Illumina Hiseq 2500 ها به صورت یابی شد. خوانشبا موفقیت توالیsingle-end جفت باز بود. در  50ها بوده و طول آن

های با )نمونه دوم گرده کنار( خوانش خام ایجاد شد که بعد از حذم خوانش 1782133)نمونه اول گرده کنار( و  3124151مجموع 

نوکلئوتید نهایتاً  30و بیشتر از  16های کمتر از و خوانش Poly-Aهای ، توالی’5و  ’3های آلوده، آداپتورهای کیفیت پایین، خوانش

های RNAی بعد، به منظور شناسایی و حذم سایر های اول و دوم بدست آمد. در مرحلهخوانش پان در نمونه 1734721و  3074265

کوچک با استفاده از نرم افزار یونیتا  انجام  RNAهای نویسی دادههای مورد آزمایش، حاشیهها از دادهmiRNAکوچک به غیر از 

دهد حدود کوچک در دو نمونه گرده کنار با استفاده از اطلاعات گونه هلو را نشان می هایRNAنویسی نتایج حاشیه 1گرفت. شکل 

ها درصد داده 9/52و  3/48باشد. های مورد آزمایش میهای شناخته شده در دادهmiRNAها مربوط به درصد داده 2/24و  9/19

شود. همانطور در شکل مشاهده جدید یاد می miRNAناشناخته بودند که با عنوان  هایmiRNAمربوط به  Bو  Aهای در نمونه

باشد که های کوچک در دو نمونه یکسان میRNAها و سایر miRNAکوچک اعم از  هایRNAی شود توزیع فراوانی همهمی

ها miRNAهای مربوط به نویسی، خوانشبعد از حاشیهباشد. های جدید میmiRNAو نمونه مربوط به بیشترین فراوانی در هر د

                                                      
20 Gene Ontology 

21 Kyoto Encyclopedia Of Genes And Genomes 

22 Corrected P-Value 

23 Beijin 
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-حفاظت شده که در سایر گیاهان شناسایی شدند و خوانش هایmiRNAهای شناسایی شده در گونه مورد نظر، miRNA)شامل 

های گیاهی استخراج شده از miRNAشده و با باشد( با هم ادغام های جدید میmiRNAکه مرتبط با  24های شناسایی نشده 

(. 1باشد )جدول حفاظت شده، می miRNA 773و  423شوند نتایج حاصل منجر به شناسایی همردیف می miRBaseپایگاه داده 

 های مشترن در دو نمونه برای آنالیز بعدی در نظر گرفته شد.miRNAبرای افزایش صحت آنالیز، 

 

 کوچک در دو نمونه گرده کنار با استفاده از ژنوم گونه هلو RNAهای نویسی داده. مروری بر حاشیه1شکل 

Figure 1. A review of small RNA annotation in two samples of sidr pollen using of Prunus 

Persica genome 

 های گرده کنارکوچک در نمونه RNAهای های آماری داده. ویژگی1جدول 

Table 1. Statistics of small RNA sequences in Sidr pollen samples 

 نمونه اول گرده کنار Types           انواع

The first sample 

of sidr pollen 

 دوم گرده کنار نمونه

The second sample 

of sidr pollen 

 Raw reads 3124151 1782133  خوانش خام

 Clean reads 3074265 1734721  خوانش پان

 rRNA    The reads related to rRNAs 283842 225353های مرتبط با خوانش

 tRNAs The reads related to tRNAs 745454 275339  های مرتبط با خوانش

 snRNA    The reads related to snRNA 1297 735های مرتبط با خوانش

 snoRNA    The reads related to snoRNA 227 224 های مرتبط باخوانش

 Law Complexity reads 1526 2301   هایی با پیچیدگی پایینخوانش

 miRNAs   The reads related to miRNAs 336919 344950  های مرتبط باخوانش

                                                      
24 No Annotation 

A 
B 
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 Contaminated reads 61 90      آلودههای خوانش

 No annotation reads 1625588 837068      حاشیه نویسی نشده هایخوانش

 های شناخته شده گیاهیmiRNAهای منطبق شده با خوانش

Aligned reads against known mature 

plant miRNAs 

47478 67393 

miRNAهای شناخته شده     Known miRNAs 423 773 

 miRNAبینی منطبق نشدند برای پیش miRBaseگیاهی دریافت شده از پایگاه داده  هایmiRNAهایی که با خوانش

های کوچک RNAهای ها مستقیماً از دادهmiRNAبینی که قادر به پیش miRNovoافزار جدید در گرده کنار با استفاده از نرم

های مربوط به دید در گرده کنار شد که توالیج miRNAباشد به کار رفت که منجر به شناسایی نه حتی بدون استفاده از ژنوم می

miRNAهای عمق پوشش هر یک از بینی شده و ویژگیهای پیشmiRNA آورده شده است 2ها در جدول. 

 

 های جدید در گرده کنارmiRNA. شناسایی 2جدول 

Table 2. Identification of novel miRNAs in Sidr pollen 

 هاmiRNAتوالی 

miRNAs sequence 

 های جدیدmiRNAهای پوشش دهی ویژگی

Novel miRNAs coverage features 

TAGGTTCTTTTGTCGTTGGGGCTT >#cluster_17_x53988 

TGGATCTTGTTTGACAGCACT >#cluster_2510_x274 

TTCCACAGCTTTCTTGAACT >#cluster_2454_x240 

TGAGGTAGTAGGTTGTATAGTT >#cluster_1923_x99 

TTAGTGATCCGCTGGAATATC >#cluster_2401_x84 

TTAGATTCACGCACAAACTC >#cluster_1758_x54 

TGGAATGTAAAGAAGTATGGAG #cluster_3669_x679 

TCGATAAACCTCTGCATCCAG >#cluster_4755_x174 

TTGACTAGAGAACGCGTTTTT >#cluster_3240_x125 

 

صل از توالی سل: نتایج حا )نمونه اول تیمار تغذیه شررده با گرده کنار(،  2237955در مجموع یابی تیمارهای زنبورع

یابی )کنترل دوم( خوانش خام در توالی 4251505)کنترل اول( و  2660260)نمونه دوم تیمار تغذیه شررده با گرده کنار(،  2238200

در تیمار تغذیه شررده با گرده کنار و تیمار تغذیه شررده با شررربت شررکر به عنوان  Hiseq 2500فرم ایلومینا با توان با  توسررط پلت

)تکرار دوم  2172285)تکرار اول تیمار(،  2077808ها به ترتیب کنترل هر کدام با دو تکرار بیولوژیکی ایجاد شد. بعد از پیرایش داده

های گیاهی miRNAدوم کنترل( خوانش پان بدست آمد. برای ردیابی  ) تکرار 4093244)تکرار اول کنترل( و  2558916تیمار(، 
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شیه سل بعد از حا سی دادهدر بافت بدن زنبور ع سایر نوی های کوچک، باید مرحله به مرحله تمام RNAهای پان به منظور حذم 

ه شده و محافظت شده های شناختmiRNAشدند. های گیاهی از داده مورد آزمایش حذم میmiRNAهای دیگر به غیر از توالی

هایی بودند که بر اسررا  های جدید در زنبور عسررل دو گروه از خوانشmiRNAو ( miRBaseحشرررات )موجود در پایگاه داده 

شده در بخش مواد و روش سله مراتب ذکر  شده، در کل ها از دادهسل شدند. بعد از انجام مراحل ذکر  )تکرار اول  772823ها حذم 

)تکرار دوم کنترل( خوانش برای همردیفی بررا  466808)تکرار اول کنترل( و  390800رار دوم تیمررار(، )تک 597489تیمررار(، 

miRNAهای مربوط به تیمار تغذیه شرررده با گرده کنار و تیمار کنترل زنبور های گرده کنار بدسرررت آمد. در اثر همردیفی خوانش

خوانش به ترتیب  60و  5670 ،4100 ،45( miRNAs 432ر )های شناسایی شده در گرده کنار در مطالعه حا miRNAعسل با 

در دو تکرار  miRNA 11و  15در تکرار اول و دوم تیمار تغذیه شده با گرده کنار و تیمار کنترل همردیف شدند که منجر به ردیابی 

شد و در گروه کنترل  شده با گرده کنار  ش miRNAبیولوژیکی مربوط به تیمار تغذیه  شترن ردیابی ن (. برای افزایش 3د )جدول م

شده در دو تکرار به عنوان miRNAصحت آنالیز،  شترن ردیابی  شد که یازده  miRNAهای م  miRNAنهایی در نظر گرفته 

های مشررترن ردیابی شررده در دو نمونه تیمار تغذیه شررده با گرده کنار شررامل: miRNAتکرار دوم در تکرار اول نیز موجود بود. 

(miR-148a ،miR-26a، miR-21-5p ،miR-143 ،miR-27a ،let-7g ،miR-126 ،miR-30d ،miR-203 ،

miR-206  وmiR-199b-3p.بودند ) 

کنند. های هدفشررران شررررکت میها در فرآیندهای بیولوژیکی مختلفی از طریق ژنmiRNAهای هدف: بینی ژنپیش

بینی برای پیش PITAو  miRanda ،RNAhybridافزار بیولوژیکی ها از سررره نرمmiRNAبرای روشرررن سررراختن عملکرد 

شد. ژنmiRNAهای هدم ژن سل به کار گرفته  شده به بدن زنبور ع سیله حداقل دو نرم های گیاهی منتقل  های هدفی که به و

-miRو  miR-148aهای هدفی برای بینی کننده تأیید شدند برای مرحله بعدی آنالیز انتخاب شدند. ژنافزار از سه نرم افزار پیش

21-5p شد. برای نه شد یافت ن شده با سط دو نرم افزار تأیید  شد. به طور خلاصه: ژن هدم پیش 99دیگر  miRNA که تو بینی 

miR-203 تنها یک ژن هدم داشت. برای let-7g ،miR-143 ،miR-199b ،miR-126 ،miR-27a ،miR-26  وmiR-

30d  شژن هدم پیش 2و  4، 6، 7، 7، 8، 11به ترتیب شترین تعداد ژن هدم پیشبینی  شده مرتبط با د و بی بود  miR-206بینی 

گیاهی رد یابی شده در بدن  miRNAای از آنالیز هستی شناسی ژن برای هشت خلاصه 4دهد. جدول ژن را تأثیر قرار می 53که 

آورده نشررده اسررت.  GOل تنها یک ژن هدم دارد بنابراین در جدو miR-203دهد با توجه به اینکه زنبور عسررل را نشرران می

های نویسی شده بودند، تعداد ژنهای هدم ان در ژنوم مرجع حاشیهکه همه ژن miR-30dشود به غیر از همانطور که مشاهده می

شیه سایر هدم حا شده در  سی  شده بودند. بنابراین درن ما از عمکرد واقعی آن  های پیشها کمتر از تعداد ژنmiRNAنوی بینی 
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، عملکرد 26یندهای بیولوژیکیآاصلی: فر 25های هدم در سه دستهژن دهد کهشناسی نشان میشود. آنالیز هستید میها محدوژن

های هدم آن در دسته اجزای سلولی درگیر نیستند که ژن d30-miRشوند. به غیر از بندی میطبقه 28و اجزای سلولی 27مولکولی

 های هدم در هر سه دسته حضور دارند. مابقی ژن

 

در زنبورهای عسل تغذیه شده با گرده کنار)تیمار( و  small RNAهای های آماری داده. ویژگی3جدول 

 های گیاهی miRNAزنبورهای تغذیه شده با شربت شکر بعنوان گروه کنترل برای ردیابی 

Table 3. Statistics of small RNA sequences in sidr pollen-treated and sugar syrup-treated 

(control) honey bees for detection of plant miRNAs 

 انواع

Types 

تکرار اول 

 کنترل

Control 1 

تکرار دوم 

 کنترل

Control 2 

تکرار اول 

 تیمار

*Treatment 

1 

تکرار دوم 

 تیمار

*Treatment 

2 

 Raw reads 2660260 4251505 2237955 2238200    خوانش خام

 Clean reads 2558916 4093244 2077808 2172285        خوانش پان

 rRNA      Reads related to rRNA 1096486 1336965 439323 681660 های مرتبط باخوانش

 tRNA      Reads related to tRNA 68118 108148 187744 169690 های مرتبط باخوانش

 snRNA     Reads related to snRNA 40226 27042 14056 15065 های مرتبط باخوانش

 snoRNA   Reads related to snoRNA 5071 4814 2945 3504 های مرتبط باخوانش

 Law complexity reads 4176 10068 1263 1991     های با پیچیدگی پایینخوانش

 Contaminated reads 938 4,651 623 598     های آلودهخوانش

    های زنبور عسلmiRNA های مرتبط باخوانش

Reads related to Apis mellifera miRNAs 

111446 573125 79284 124621 

 های دیگر حشرات miRNAهای مرتبط باخوانش

Reads related to other insect miRNAs 

3097 21525 1413 1685 

 No annotation reads 801690 1202178 1071775 887345    های شناسایی نشدهخوانش

 های منطبق شده با ژنوم زنبور عسلخوانش

Reads mapped against Apis mellifera genome 

410890 735370 298952 289856 

                                                      
25 Category 

26 Biological Process 

27 Molecular Function 

28 Cellular Component 
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 های گرده کنارmiRNA نطبق شده باهای مخوانش

Aligned reads to Sidr poleen_miRNAs 

45 69 5670 4100 

 کنار شده با گرده ردیابی شده در زنبور عسل تغذیه هایmiRNA شمار

Count of detected miRNAs in sidr pollen-treated 

honey bees 

0 0 15 11 

 زنبورهای عسل تغذیه شده با گرده کنار ) تکرار اول و دوم(*

متغیر اسررت.  miR-206عدد در  87تا  d30-miRدر دسررته فرایندهای بیولوژیکی از هشررت عدد در  GOهای 29تعداد واژه

در دسرررته اجزای دخیل هسرررتند.  31و فرایند سرررلولی 30در فرایند متابولیک d30-miRها به غیر از miRNAهای هدم همه ژن

، کمرلکد 32مرتبط با موجودیت آناتومیک سررلولی miR-206، و g7-let، b199-miRهای miRNAهای هدم سررلولی، ژن

و  miR، 27-miR ،d30-miR ،126-miR-26های هدم ژن حالیکههسررتند. در  34و عملکرد درون سررلولی 33حاوی پروتئین

miR-143 های هدم هر هشررت مرتبط با عملکرد کمرلکد حاوی پروتئین نیسررتند. در دسررته عملکرد مولکولی: ژنmiRNA 

ا به ترتیب مرتبط ب miR-206و  miR-126های هدم هسرررتند علاوه بر آن ژن 36و فعالیت کاتالیزوری 35مرتبط با باند شررردن

های هدم با توجه به اینکه عمده ژن (.4باشررند )جدول می 38و فعالیت تنظیم کننده عملکرد مولکولی37فعالیت مولکولی سرراختاری 

شده ) پیش شکل  GOگیاهی بود آنالیز  miR-206ژن( مربوط به  99ژن از  53بینی  ست.  2آن با جزئیات در  شده ا از بین آورده 

شده برای هدم پیش ژن 53 شیه  BLASTxژن با  miR-206 ،35بینی  شدند و در مجموع حا سی  متعلق به  GOواژه  163نوی

در نه گروه عملکردی قرار  GOواژه  87(. در دسررته فرآیندهای بیولوژیکی 4شررد )جدول  گروه عملکردی و سرره دسررته تولید 15

 17ترتیب مرتبط با که به  )0008152O:G( 39و فرآیندهای متابولیکی ):0009987GO (اند که گروه فرآیندهای سررلولیگرفته

های مرتبط با دسررته عملکرد مولکولی مرتبط با سرره گروه باند باشررند بیشررترین بیان را در این دسررته دارند. ژنهدم می ژن 12و 

                                                      
29  Go Term 

30 Metabolic Process 

31 Cellular Process 

32 Cellular Anatomic Entity 

33 Protein Containing Complex 
34 Intracellular Function 

35 Binding 

36 Catalytic Activity 

37 Structural Molecular Activity 

38 Molecular Function Regulator Activity 

39 Metabolic Process 
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باشند می ):0003824GO(و فعالیت کاتالیزوری  ):0098772GO(40، تنظیم کننده عملکرد مولکولی ):0005488GO(شدن 

های عملکردی کمرلکد حاوی گروه باند شررردن بیشرررترین بیان را در این دسرررته داراسرررت. دسرررته اجزای سرررلولی به گروهکه 

تقسیم بندی  (GO:0110165) و موجودیت آناتومیک سلولی  intracellular (GO:0005622)، (GO:0032991)پروتئین

های هدم برای نشرران دادن عملکرد بالقوه ژن (.2)شررکل اسررت که گروه آخری بیشررترین بیان را در این دسررته داراسررت شررده 

miRNA های گیاهی منتقل شرررده به بدن زنبور عسرررل، تجزیه و تحلیل مسررریرKEGG  آنرلیز انجام شرررد. نتایجGene 

Enrichment ،حاکی از معنی( دار بودنP<0.1 )23  مسیر مولکولی مرتبط با هفتmiRNA باشد منتقل شده از رژیم غذایی می

 (.5)جدول 

 های جدید ردیابی شده در مطالعه حاضرmiRNAشناسی ژن برای . آنالیز هستی4جدول

Table 4. Gene Ontology (GO) analyses of Individual novel miRNAs detected in this study 

  
miR-

let-7g 

miR-

26 

miR-

27 

miR-

30d 

miR-

126 

miR-

143 

miR-

199b 

miR-

206 

No. of target genes  11 4 6 2 7 8 7 53 

No. of annotated genes  9 2 2 2 4 3 6 35 

No. of categories  3 3 3 2 3 3 3 3 

biological process 

category 
         

No. of GO terms   12 33 23 8 45 55 70 87 

Functional groups in 

biological process 

category  

Metabolic process         

Cellular process    ×     

Localization × ×  ×  ×   

Signaling × × × × × × ×  

Regulation of biological 

process 
× × × × × × ×  

Biological regulation × × × × ×  ×  

Response to stimulus × × × × ×  ×  

Negative regulation  × × × × × × ×  

Multicellular 

organismal process 
× × × × ×    

Cellular component 

category 
    ×     

No. of GO terms  8 10 9 0 15 6 22 32 

Functional Groups 

Cellular anatomical 

entity 
   ×     

Protein containing 

complex 
 × × × × ×   

intracellular    ×     

Molecular function 

category 
         

NO. GO terms  14 11 8 17 24 40 38 44 

                                                      
40 Molecular Function Regulator 
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Functional groups 

molecular function 

category 

binding         

Catalytic activity         

Transporter activity × × × × × × × × 

Structural molecule 

activity 
× × × ×  × × × 

Molecular function 

regulator 
× × × × × × ×  

Translation regulator 

activity 
× × × × × × × × 

 

 

 

 Molecular function (A ،B) Cellular: در سه دسته miR-206های هدف ژن GOهای .  توزیع واژه2شکل 

component و Biological process (C 

Figure 2. Distribution of gene ontology terms of miR-206 target genes in the three 

categories: A) Molecular Function, B) Cellular Component and C) Biological process 
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شده برای ( از یک گونه به گونهsiRNAو  miRNAکوچک ) RNAهای انتقال مولکول ی دیگر یک مکانیسم تازه کشف 

سیگنال شار  سمانت سهیل ارتباط بین ارگانی سطح فرمانروهاهای خاموش کننده ژن و ت شد )می 41های مختلف حتی در   Zhou etبا

al. 2017.)  بل قا قال مت باکتریهای کوچک بین گونهRNAانت ند از  ماتودها )های مختلف مان به ن (، از Liu et al. 2012ها 

 ;Koch et al. 2013زا و همزیسررت )های بیماری(، از گیاهان به میکروبWeiberg et al. 2013پاتوژن قارچی به گیاهان )

Ghag et al. 2014( از گیاهان به نماتودها ،)Ibrahim et al. 2011داران )(، از گیاهان به مهرهZhang et al. 2012; 

Zhou et al. 2015 برای اولین بار کشف شد که 1998( به طور مکرر گزارش شده است. در سال ،sRNA های موجود در رژیم

 (. .8199Fire et alتواند بیان ژن این موجود را تنظیم کند )می 42گرمداخله RNAغذایی نماتود از طریق 

 های گیاهی مشتق شده از رژیم غذاییmiRNA های هدفدار توسط ژنمعنی KEGG . مسیرهای5جدول 

Table 5. Significant KEGG pathways in the target genes of the detected diet-derived plant 

miRNAs 

miRNAs مسیر 

PATHWAY 

 نام ژن

Gene Name 

P-Value P-Value 

تصحیح 

 شده

Correcte

d-P-

Value 

Let-7g ame04310:Wnt signaling pathway GB54903, 

GB49269 

1.70e-3 1.53e-2 

ame00620:Pyruvate metabolism GB40280 2.95e-2 5.94e-2 

ame00020: Citrate cycle (TCA cycle) GB40280 3.22e-2 5.94e-2 

ame00562: Inositol phosphate metabolism GB50211 4.27e-2 5.94e-2 

ame04070:Phosphatidylinositol signaling GB50211 4.62e-2 5.94e-2 

ame04391:Hippo signaling pathway-fly GB55164 4.62e-2 5.94e-2 

ame01230:Biosynthesis of amino acids GB40280 4.62e-2 5.94e-2 

 ame01200: Carbon metabolism GB40280 8.030e-2 9.04e-2 

miR-126 ame00830:Retinol metabolism GB53086 3.95e-3 1.18e-2 

ame00350: Tyrosine metabolism GB53086 4.94e-3 1.18e-2 

ame00982:Drug metabolism-cytochrome 

P450 

GB53086 5.27e-3 1.18-2 

ame00980:Metabolism of xenobiotics by 

cytochrome P450 

GB53086 5.92e-3 1.18e-2 

                                                      
41 Kingdom 

42 Rna Interference 
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ame00071:Fatty acid degradation GB53086 8.22e-3 1.32e-2 

ame00010: Glycolysis Gluconeogenesis GB53086 1.41e-2 1.88e-2 

ame01200: Carbon metabolism GB53086 3.00e-2 3.43e-2 

miR-143 ame00970:Aminoacyl-tRNA biosynthesis GB40563 1.68e-2 1.68e-2 

miR-199 ame03040-Spliceosome GB52855 3.42e-2 3.71e-2 

ame04141:Protein processing in endoplasmic 

reticulum 

GB41586 3.71e-2 3.71e-2 

miR-26a ame00510:N-Glycan biosynthesis GB54846 5.77e-3 5.77e-3 

miR-203 

 

ame00230:Purin metabolism GB44602 6.19e-3 1.24e-2 

ame01100:Metabolic pathways GB44602 6.70e-2 6.70e-2 

miR-27a 

 

ame04145:Phagosome GB54140 9.87e-3 1.82e-2 

ame04144:Endocytosis GB54140 1.82e-2 1.82e-2 

های گیرنده نماتود مؤثر واقع شرررده اسرررت و جذب آن در بافت miRNAهمچنین در پژوهشررری دیگر، ملاررررم خوراکی 

(2001Timmons et al.  لارم خوراکی شرات از طریق م به طور  43dsRNA(. در مطالعات دیگر، هدم قرار دادن بیان ژن ح

ست ) سیار متغیر ا سته به رفتار گونه ب ست. به هر حال بازده جذب ب شده ا در زنبور عسل (. Yu et al. 2012موفقیت آمیز گزارش 

 .Jaroschهای گوناگون اسرررتفاده شرررده اسرررت )های هدم در بافتبه داخل همولنف برای مهار ژن dsRNAتزریق دز با ی 

لارم خوراکی 2011 شان دادند که م شتر ن سل، ژن dsRNA(. مطالعات بی شی )در زنبور ع  Nazzi etهای هدم در ناحیه گوار

al. 2012 )را از کار می های ناحیه پشررتیو دیگر بافت( اندازدGarbian et al. 2012در حقیقت این مو رروع می .) تواند انتقال

 miteتوانند این مولکول را به کنه )می dsRNAدر زنبور عسرررل باشرررد که زنبورهای تغذیه شرررده با  dsRNAای بین گونه

V.destructorایر زنبورها منتقل شده و منجر به خاموش شدن کند منتقل کرده و از کنه هم به س( که از همولنف زنبور تغذیه می

ها به miRNA(. در مطالعات پیشررین انتقال غذایی Garbian et al., 2012شررود )ها میعامل ژن کنه و باعث مر  و میر کنه

 miR-156a (miRNA(. این محققان انتقال غذایی Masood et al. 2016بدن زنبور عسل گیرنده، ناچیز گزارش شده است )

های مختلف زنبور عسل پرستار و چراگر مورد بررسی قرار داده و افزایش قابل اهی بسیار محافظت شده در گرده گل( را در بافتگی

و  44ی گیاهی را در روده میانی زنبور عسررل بعد از ملارررم گرده مشرراهده کردند، ولی در بافت پروکسرریمالmiRNAتوجهی از 

کوچک پیدا نکردند. در  RNAهای شرررواهد بیولوژیکی مبنی بر تحویل این مولکول زنبورهای مورد مطالعه هیگ گونه 45دیسرررتال

شواهدی را مبنی بر انتقال موفقیت آمیز تعدادی از حالی که مطالعه های گیاهی به روده میانی زنبور عسل ارائه miRNAی حا ر 

                                                      
43 Double-Stranded Rna 

44 Proximal 

45 Distal 
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عسررل تحت شرررایط تغذیه کنترل شررده اتفا   های گیاهی به روده میانی زنبورmiRNAدهد ما نشرران دادیم که انتقال غذایی می

شده در نماتود  miRNAیکی از اولین  Let-7 افتد.می شف  ست ) Caenorhabditis elegansهای ک  .Reinhart et alه

نشرران داده شررده  Drosophila melanogasterو  Bombyx moriکه نقش آن در فرآیندهای تکوینی مختلف در  (2000

یکی از معدود  let-7(. مطالعات پیشررین در زنبور عسررل نشرران دادند که Sempere et al. 2003; Liu et al. 2007اسررت )

 Behura andشود که با تغییر رفتار زنبور عسل از پرستاری به چراگری در ارتباط هست )نشانگرهای حفاظت شده محسوب می

Whitfield 2010; Greenberg et al. 2012; Liu et al. 2012های هدم ی حا رررر، ژنه(. در مطالعlet-7g  گیاهی

 wntداری در مسرریر به طور معنی 47552168LOCو ژن   46107963993LOC منتقل شررده به بدن زنبور عسررل مانند ژن

signaling pathway کنند.نقش ایفا می wnt signaling سعه یک سیار حیاتی برای تو ستم علابی مرکزی مورفوژن ب سی ی 

اخیراً . (Olive et al. 2018) باشدعملکرد آن مرتبط با ایجاد و حفظ عملکرد علابی و ساختار سیناپسی میشود که محسوب می

 کندنقش مهمی را در بلوغ رفتاری زنبور عسرررل ایفا می wnt-signaling کند که مسررریرآنالیزهای بیوانفورماتیکی پیشرررنهاد می

(Liu et al. 2019برای مشررخص کردن رابطه .)های علاررب شررناسرری، مطالعات عملکرد پرسررتاری زنبورعسررل و فعالیت ی بین

سفاتیدیل اینوزیتول سیگنالینگ ف سیر  شان داد که م سفوپروتئوم در مغز زنبور عسل ن سفات 48ف سم اینوزیتول ف  wntو  49و متابولی

signaling pathway ل اولیه زندگی زنبور کارگر برای برای بلوغ مغز، رشد، انتقال سیگنال و فرآیندهای یادگیری بویایی در مراح

های مطالعات پیشررین، به یافته (. با توجهRamadan and Li 2019ها  ررروری اسررت )افزایش عملکرد وظیفه پرسررتاری آن

سیر معنیمی ستنباط کرد که در مطالعه حا ر م شدهتوان چنین ا سیگنالینگ و ، wnt signalingی دار  سفاتیدیل اینوزیتول  ف

سم ای سط متابولی سفات تو لابی در مغز  let-7گیاهی  miRNAنوزیتول ف سل با تنظیم عملکرد ع احتما ً در بهبود رفتار زنبور ع

شد. به هر حال مطالعات جامعی برای تأیید نقش ژنآن سل  زم  let-7های هدم ها مرتبط با ستاری زنبور ع در عملکرد وظیفه پر

 است. 

نالیز بیوانفورماتیکی نشررران می ECM-زنبور عسرررل که در مسررریر 50408552LOCگیاهی، ژن  miR-103دهد که آ

receptor interaction  دهد. در مطالعات قبلی نقش این مسرریر در رابطه با تولید ژله رویال درگیر هسررت را مورد هدم قرار می

ست ) شده ا سل عنوان  شتر در زنبور ع سیرهای مولکولی  (.Nie et al. 2017بی درگیر  phagosomeو  endocytosisنقش م

 Kimهای هدم شناسایی شده در مطالعه حا ر در مطالعات قبلی مرتبط با افزایش فعالیت ایمنی زنبور ذکر شده است )توسط ژن

                                                      
46 Palmitoleoyl-Protein Carboxylesterase Notum 

47 Palmitoleoyl-Protein Carboxylesterase Notum-Like 

48 Phosphatidylinositol Signaling Pathway 

49 Inositol Phosphate Metabolism 

50 Collagen Alpha-1 (Iv) Chain 
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et al. 2018.) miR-206  یکی ازmiRNAی حا ررر بوده و تأثیر قابل توجهی بر های جالب توجه شررناسررایی شررده در مطالعه

ها گرفته تا گیاهان، حشرات و انه روزی پستانداران دارد که تقریباً در تمام موجودات زنده از سیانوباکتریمکانیسم دینامیکی ریتم شب

در کنترل  miR-206اگرچه هنوز به نقش (. Zhou et al. 2011افتد )سررراعت اتفا  می 24ای نزدیک به پسرررتانداران با دوره

ست، اما نتایج مطالعه حا ر می شده ا شاره ن شرات ا شبانه روزی ح شد. آنالیزهای ساعت  تواند گام مؤثر برای ارزیابی این ایده با

شان داد که بیوانفورماتیکی در مطالعه سل را مورد هدم قرار می 53گیاهی حدود  miR-206ی حا رن  21دهد که در ژن زنبور ع

سیر بیولوژیکی م ستندم سل و گیاهان گلدار مجموع این یافته. ختلف درگیر ه ها درن ما را از فعل و انفعا ت مولکولی بین زنبور ع

 دهد. افزایش می

های غذایی در حیوانات هنوز چالش برانگیز اسرررت به miRNAهای تنظیمی فر ررریه انتقال افقی و فعالیت: گیرینتیجه

لا سل به عنوان یک گردهmiRNAرم همراه خوراکی طوری که مطالعات محدودی در مورد نقش م شان مهم در ها در زنبورع اف

شواهدی را مبنی بر انتقال موفقیت ست. پژوهش حا ر  شده ا ستم طبیعی انجام  سی شاورزی و اکو های miRNAآمیز صنعت ک

های گیاهی در miRNAخی از حاکی از ردیابی بر RNA-Seqدهد. نتایج آنالیز گیاهی از گیاه کنار به بدن زنبور عسرررل ارائه می

ی حا ر کنند در مطالعههای هدفشان در فرآیندهای مختلف شرکت میها عمدتاً از طریق ژنmiRNAباشد. بدن زنبور عسل می

شده در بدن زنبور عسل پیشmiRNAژن هدم برای  99 شد. کمترین ژن هدم مربوط به های گیاهی ردیابی   miR-203بینی 

دهد. انالیز ژن را تحت تأثیر قرار می 53بود که  miR-206بینی شرررده مرتبط با های هدم پیشن ژنبا یک ژن هدم و بیشرررتری

KEGG  برایmiR-206 های هدم این نشرران داد که ژنmiRNA مسرریر مختلف مولکولی درگیر هسررتند. درگیری  21ها در

شرایط برای یک ژن ست به ایجاد  سیرهای مختلف بیولوژیکی ممکن  سازگار کمک کند. بنابراین یافتههای هدم در م های تعامل 

سل و نقش تنظیمی miRNAی حا ر، انتقال افقی مطالعه های گیاهی منتقل miRNAهای گیاهی از گرده کنار به بدن زنبور ع

تأیید  شررده از طریق غذا در تنظیم بیان ژن زنبور عسررل و وجود یک رابطه مولکولی بین گیاه میزبان و این حشررره مفید اجتماعی را

کند. لذا این نتایج در درجه اول آگاهی ما را از فعل و انفعا ت صورت گرفته بین زنبور عسل و گیاه میزبان افزایش داده و متعاقباً می

های اصررلاح نژادی زنبور عسررل در جهت بهبود تولیدات آن، افزایش ایمنی بدن در ای برای پیشرربرد برنامهتواند بعنوان گام تازهمی

 ها و غیره به کار گرفته شودانواع بیماری مقابل

سگزاری صمیمانه در امر : سپا شور واقع کرج جهت همکاری  سه تحقیقات علوم دامی ک س سل مؤ سنل گروه زنبورع از پر

 شود.ای تشکر و قدردانی مینمونه گیری و انجام آزمایشات تغذیه

 

 منابع
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 با کرمان زنبور عسل استان یتهایجمع یکی( مطالعه تنوع ژنت1395) و همکارانین ام یخضر محمدر ا، یمحمدآباد، یاسربهادر 

 .186-192، 13 ی،دام یداتتول یها. پژوهشISSR ینشانگرها از استفاده

افشرانی و افزایرش تولیرد محلارو ت بررسری نقرش زنبورعسرل در گررده (1379 حسین ) ، پورقرایریلامحسینغ طهماسربی

 .144-131صفحره  ،30شرماره  ،8اقتلاراد کشراورزی و توسرعه. دوره کشراورزی ایرران. مجلره 

 یران، دست، راسته و چرب یهادر بافت p32ژن  یانیب ی( الگو1400) ینام یمحمدر ا، خضر یزهرا، محمدآباد یآبادپور ر عرب

 .200-183(، 4)13 ی،کشاورز یوتکنولوژی. مجله بیبره کرمانپشت 

 بیوتکنولوژیدر بز. مجله  BMP15 مختص بافت ژن mRNA یانیب یل(. پروفا1399محمد ) سفلاییمحمدر ا،  یمحمدآباد

 .191-208(، 3)12 کشاورزی
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