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Abstract 

Objective 

The honeybee (Apis mellifera) is considered one of the most important insect species from an 

ecological and economic perspective. The honeybee provides an ideal model for utilizing 

population genomics to understand the evolutionary forces shaping the genomes of social insects. 

This study aimed to investigate and identify signatures of selection at the whole-genome level 

between the Italian and Caucasian honeybee breeds, considering the significance of these two 

breeds in honeybee-related production in Iran and globally. 
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Materials and Methods 

The current study used whole-genome sequencing data of two subspecies of European honeybees 

available in the NCBI database. After applying quality control and filtration to the downloaded 

sequences, high-quality reads were aligned to the honeybee reference genome using BWA 

software. Subsequently, after applying various filters, high-quality SNPs were extracted using 

GATK software. In the next step, XP-EHH and Fst methods were employed to identify signatures 

of selection in the Italian honeybees compared to Caucasian bees. Additionally, to examine the 

genetic structure of the two studied breeds and to give a brief overview of their admixture and 

purity, the ADMIXTURE program was used. 

Results 

The analyses led to the identification of 847 genomic windows (containing 244 protein-coding 

genes) by the XP-EHH method, and 815 genomic windows (containing 439 protein-coding genes) 

by the Fst method. The results indicated that 19 genes were identified by both methods, and these 

genes were further investigated as final selection signatures. Among these genes, LOC72499, 

LOC551114, and LOC411919 were involved in immunity; LOC41390 in the foraging behaviors 

of workers; LOC413200 in cellular growth and development; LOC725885 in cellular 

differentiation, nursing, and foraging behaviors of bees as well as wing growth; LOC550886 in 

hygienic behaviors; LOC410393 in gut health and detoxification; and LOC408718 in growth of 

neural cells and the transformation of larvae into workers or queens. Identifying selection 

signatures can facilitate breeding strategies, disease management, and colony management. 

Furthermore, genomic information pertaining to various breeds enables the prediction of their 

behaviors in response to environmental challenges including climate changes. 

Conclusion 

Since traits such as behavior, foraging for food (nectar and pollen), cleanliness, colony defense, 

and immunity are among the most important and economically significant characteristics in honey 

bees, identifying the genes associated with these traits in the current study highlights the high 

potential of genomic data for better understanding the different breeds of honeybees.  
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Introduction 

The western honeybee (Apis mellifera) is one of the most significant insect species in the 

world, both ecologically and economically. As a key pollinator of agricultural and wild plants, 

the honeybee contributes substantially to global food security, biodiversity, and ecosystem 

stability. In addition to its ecological importance, the honeybee is central to apiculture, which 

involves the commercial production of honey, royal jelly, beeswax, propolis, and other hive 

products. Among the many subspecies and ecotypes of honeybees, the Italian (Apis mellifera 

ligustica) and Caucasian (Apis mellifera caucasica) honeybees are two of the most well-known 

and widely used in apiculture worldwide, including in Iran. These two subspecies possess distinct 

genetic, behavioral, and physiological traits that make them suitable for different environments 

and management systems. Given their importance, a comparative genomic analysis of these 

breeds offers valuable insights into the evolutionary forces that have shaped their genomes and 

can inform breeding strategies aimed at enhancing desirable traits such as disease resistance, 

productivity, and environmental adaptation. Population genomics, made possible by 

advancements in next-generation sequencing (NGS) technologies, has emerged as a powerful tool 

to examine genome-wide patterns of variation and identify regions under selection. Identifying 

such selection signatures helps to detect genomic regions associated with adaptive and 

economically valuable traits, providing a foundation for marker-assisted selection and improved 

colony management. The main objective of the present study was to identify and characterize 

selection signatures across the whole genomes of Italian and Caucasian honeybee breeds using 

public whole-genome sequencing (WGS) data. By applying robust statistical methods and 

bioinformatics tools, we aimed to uncover genomic regions and specific genes that have been 

targets of selection and are potentially responsible for key phenotypic differences between the 

two breeds. 

Materials and Methods 

This study utilized publicly available WGS data for two European honeybee subspecies 

obtained from the National Center for Biotechnology Information (NCBI) database. The raw 

sequencing reads were first subjected to rigorous quality control using standard filtering pipelines 

to remove low-quality reads and sequencing artifacts. High-quality reads were then aligned to the 

Apis mellifera reference genome using the Burrows-Wheeler Aligner (BWA) software. Post-

alignment processing included the removal of duplicate reads, local realignment around indels, 

and base quality score recalibration. Subsequently, single nucleotide polymorphisms (SNPs) were 

called using the Genome Analysis Toolkit (GATK), followed by variant filtering to retain only 

high-confidence SNPs for downstream analysis. Two complementary methods were used to 

detect selection signatures: 

1- Cross-Population Extended Haplotype Homozygosity (XP-EHH): This method detects 

recent positive selection in one population relative to another by comparing the decay of 

haplotype homozygosity between populations. It is particularly effective in identifying regions 

that have undergone recent selective sweeps. 

2- Fixation Index (Fst): This classic population genetics statistic measures genetic 

differentiation between populations. Genomic regions with high Fst values indicate loci that may 

have been subject to divergent selection pressures. 
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The genome was partitioned into sliding windows, and XP-EHH and Fst scores were 

calculated for each window to detect outlier regions likely to have experienced positive selection. 

To provide further insights into the genetic structure and ancestry of the populations studied, we 

used the ADMIXTURE software to perform population structure analysis, estimating individual 

ancestries and potential genetic admixture between populations. 

Results 

The XP-EHH analysis identified 847 genomic windows harboring a total of 244 protein-

coding genes as candidate regions under positive selection in the Italian honeybee relative to the 

Caucasian breed. In parallel, the Fst analysis detected 815 genomic windows containing 439 

protein-coding genes that exhibited significant genetic differentiation between the two 

populations. Notably, 19 genes were identified by both XP-EHH and Fst methods as overlapping 

selection signals, increasing the confidence in their functional relevance. These 19 genes were 

further analyzed to elucidate their biological roles and relevance to honeybee phenotypes. 

Functional annotation and literature review revealed that many of these genes are associated with 

key behavioral and physiological traits critical to colony performance and adaptation: 

LOC72499, LOC551114, and LOC411919 were found to be involved in immune responses 

and pathogen resistance, indicating selection for enhanced colony health and disease resilience. 

LOC41390 plays a role in foraging behavior, which is crucial for resource acquisition and 

colony productivity. LOC413200 is linked to cellular growth and developmental processes, 

suggesting selection on growth regulation. LOC725885 is associated with cellular differentiation, 

nursing behavior, wing development, and foraging—traits essential for worker bee functionality. 

LOC550886 is implicated in hygienic behaviors, including the removal of diseased or dead 

brood, a known factor in colony resistance to disease. LOC410393 is related to gut health and 

detoxification mechanisms, highlighting adaptations to diverse dietary and environmental 

conditions. LOC408718 plays a critical role in the development of neural cells and the 

differentiation of larvae into queens or workers, reflecting selection on caste determination and 

colony structure. 

The identification of these genes highlights the potential for using genomic data to enhance 

breeding programs and develop honeybee strains with improved traits. The ADMIXTURE 

analysis provided additional evidence of genetic differentiation between the two breeds and 

showed limited levels of admixture, suggesting that the Italian and Caucasian breeds maintain 

largely distinct genetic profiles despite some shared ancestry. This genetic separation supports 

the validity of our comparative approach and indicates that selection has acted differently on each 

population. 

Conclusions 

In summary, this study presents a comprehensive analysis of genome-wide selection 

signatures in two prominent honeybee breeds using whole-genome sequencing data and 

population genomics approaches. The identification of genes under selection provides valuable 

insights into the genetic basis of economically and ecologically important traits in honeybees. 

Traits such as behavior, foraging, hygiene, immunity, and developmental plasticity are crucial for 

colony success and are shown to be influenced by identifiable genomic regions. The application 

of these findings in breeding programs can lead to the development of more resilient, productive, 
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and adaptable honeybee populations, thereby contributing to the sustainability of apiculture in the 

face of global challenges such as climate change, emerging diseases, and habitat loss. 

Furthermore, the methodology applied in this study can serve as a model for similar genomic 

investigations in other subspecies or populations of honeybees and social insects. Ultimately, our 

research underscores the power of population genomics in unraveling the evolutionary history of 

domesticated species and offers practical tools for enhancing biodiversity, productivity, and 

resilience in managed pollinator populations. 
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با توجه به    های انتخاب در سطح کل ژنوم، بین دو نژاد زنبور عسل ایتالیایی و قفقازیمطالعه حاضر با هدف بررسی و شناسایی نشانه

 جهان انجام شد. و  ایرانعسل در  ات مرتبط با زنبوردیتول نهیدو نژاد در زم تیاهم

کل ژنوم دو زیر گونه زنبور اروپایی موجود در پایگاه   یابی شدههای توالیبه منظور انجام مطالعه کنونی، از داده  ها:مواد و روش

افزار های با کیفیت بالا، توسط نرم های دانلود شده، خوانشاستفاده شد. پس از اعمال کنترل و پالایش کیفی توالی  NCBIای  داده

BWA  ردیف شدند. متعاقبا، پس از اعمال فیلترهای مختلف،  به ژنوم مرجع زنبور عسل همSNP افزار های باکیفیت بالا توسط نرم

GATK   های  استخراج شدند. در گام بعدی، با استفاده از روشXP-EHH    وFst   های انتخاب در زنبورهای نسبت به شناسایی نشانه

عسل ایتالیایی نسبت به زنبورهای قفقازی اقدام گردید. همچنین به منظور بررسی ساختار ژنتیکی دو نژاد مورد مطالعه و بررسی  

 استفاده شد.   ADMIXTUREاجمالی میزان آمیختگی و خلوص آنها، از برنامه 

 XP-EHHژن کد کننده پروتئین( توسط روش    244پنجره ژنومی )حاوی    847آنالیزهای صورت گرفته منجر به شناسایی    نتایج: 

ژن توسط هر دو روش    19شد. نتایج نشان دادند که تعداد    Fstژن کد کننده پروتئین( توسط روش    439پنجره ژنومی )حاوی    815و  

این ژن شناسایی شده نشانه اند که  به عنوان  بررسی ها  نهایی مورد  انتخاب  از بین ژنهای  بیشتری قرار گرفتند.  های مذکور،  های 

LOC72499  ،LOC551114    وLOC411919    ،ایمنی کارگران،    LOC41390در  جستجوگری  رفتارهای  در 

LOC413200    ،در رشد و توسعه سلولیLOC725885    ،در تمایز سلولی، رفتارهای پرستاری و جستجوگری زنبورها و رشد بال

LOC550886    ،در رفتارهای نظافتیLOC410393  زدایی و  ها و سمدر سلامت رودهLOC408718  های نیز در رشد سلول

گری، کنترل بیماری آمیختههای  استراتژی به  تواند  می های انتخاب  نشانه   شناساییعصبی و تبدیل لارو به کارگر یا ملکه دخیل بودند.  

از جمله  های محیطی  بینی رفتار آنها در برابر چالش کند. علاوه بر این، اطلاعات ژنومی نژادها امکان پیشو مدیریت کلونی کمک  

 . آوردرا فراهم می تغییرات اقلیمی 

از آنجایی که صفاتی مانند رفتار، جستجوگری غذا )شهد و گرده(، نظافت، دفاع از کلنی و ایمنی در زنبورهای عسل   گیری:نتیجه

ها در مطالعه کنونی، نشان از ظرفیت  روند؛ لذا شناسایی ژنهایی مرتبط با این ویژگی ترین صفات به شمار میجزء مهمترین و اقتصادی

 های ژنومی برای شناخت هر چه بیشتر نژادهای مختلف زنبور عسل دارد.بالای داده

 های انتخابیابی کل ژنوم، زنبور عسل ایتالیایی، زنبور عسل قفقازی، نشانه توالی های کلیدی:واژه

 پژوهشی.: نوع مقاله

 . (1404) تنویر  حسین،  یکبر  پوراسد  ،وش یرداریمی  رضا، شکوری  فیدشریرضا، س  قیوریا  ینعمت، خلخال  تی، هدایهادی  توکل  استناد:

  ی ( براApis Mellifera Caucasica)  ی( و قفقازApis Mellifera Ligustica)  ییایتالیعسل نژاد ا  یزنبورها  یژنوم  سهیمقا

 . 48-27(، 3)17، مجله بیوتکنولوژی کشاورزی. انتخاب یهانشانه  ییشناسا
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 مقدمه

حائز   یو اقتصاد  یکیکه از نظر اکولوژ  رودیبه شمار م  یاحشره  یهاگونه  نیاز مهمتر  یک ی (Apis mellifera) زنبور عسل

  نه یو به   داریپا  یو کمک به کشاورز  یافشانحشره در گرده  ن ینقش مهم ا  لیبه دل  شتریزنبور عسل ب  ی. شهرت اصلباشدی م  تیاهم

  34سالانه حدود    کا،یمتحده آمر  الاتیدر ا  یمحصولات کشاورز  یافشاننقش در گرده  یفایا  با. به عنوان مثال، زنبور عسل  باشدیم

دوره   نیآخر  انیحشره ارزشمند بعد از  پا  نیا (. Boncristiani et al., 2021)  کندیکشور کمک م  ن یدلار به اقتصاد ا  اردیلیم

  ن یهمچن(.  Franck et al., 2000)  منشعب شد  یمختلف  یهاگونه   ریمختلف اروپا منتشر و به ز  یبه نواح   یابه طور گسترده  خبندانی

کرده است.    تیتثب  ییا یجغراف-آنها را با مناطق مختلف اکو  یآب و هوا در طول چند هزار سال گذشته، سازگار  نهیبه   طیوجود شرا

و    قایآفر  ،یغرب  یایآس   روپا،آن علاوه بر ا  یشده است که پراکنش بوم  ییگونه مختلف زنبور عسل در جهان شناسا  ریز  30از    شیب

 یاروپا  رگونهی،ز(A)   ییقایآفر  رگونهیز  ،یبه چهار دودمان اصل  یزنبور عسل به طور کل  یهارگونهی. زردیگی در بر م  زیرا ن  انهیخاورم

تنوع    وجود.  (Minozzi et al., 2021)  شوندیم  میتقس  (O)  انهیخاورم  رگونهیز  و  (M)  یو شمال  یغرب  یاروپا  رگونه یز(،  C)  یشرق

کننده تنوع در    جادی . از جمله عوامل اشودی م  یستیز  طیبهتر با شرا   یموجب سازگار  یمختلف جانور  هایگونه  هایتیجمع  نیدر ب

،  (SNPs)  یدیتک نوکلئوت  یهای به چندشکل  توانیها مجهش   نی. از اباشدیم DNA شده در سطح  جادیا  هایجهش  هاتیجمع  نیب

اضافه  یهاو جهش (Deletion) یحذف  یهاجهش نوع  طب (Insertion) از  انتخاب  اثر  در  که  کرد  در   یمصنوع  ای  یعی اشاره 

بر ژنوم    یشده و آثار   جادیا  یو مصنوع  یعیتنوعات در پاسخ به انتخاب طب  نیشوند. در اغلب موارد، ا  تیمختلف تثب  هایتیجمع

در   شرفتیسو و پ کی کل ژنوم از  یابیی . امکان توالشوندی شناخته م تخابان یهاکه تحت عنوان نشانه  گذارندیمختلف م یهاگونه 

  ی نواح  نیا  ییبه شناسا  یی به محققان امکان داده است تا با دقت بالا  گر ید  ییاز سو  یکیوانفورمانیب  یهاتمیها و الگوربرنامه  نهیزم

  ی حال اطلاعات مرتبط  نیو در ع  کندی را فراهم م  یژنوم  انمک  هاونیلیدر م  ی کیتنوع ژنت  یکل ژنوم فرصت بررس  یابیی بپردازند. توال

ها ژن  ییشناسا  یبرا   تواندیم  قیدق  یهاپ ی. در دسترس بودن اطلاعات ژنوم و فنوتدهدیمختلف ارائه م  یهادر مورد عملکرد گونه

  ریسا  نیو همچن  یمنیبا ا  طمرتب  هایو عملکرد  یاجتماع  یهایژگیو  ،یسازگار  ،یمانند بارور  یدر صفات مهم  لیدخ  یرهایو مس

  ی ابییتوال  یهایفناور  یمعرف (.Grozinger & Zayed 2020; Wragg et al., 2016)   استفاده شود  یصفات مهم اقتصاد 

و شروع    ستیز  طیمرتبط با مح   یهاستمیدر س  هاتیساختار جمع  عیسر  لیو تحل  هی تجز  یبرا  رینظی ب  یارزان و با توان بالا، فرصت

انطباق  یمبتن  یتکامل  یروهاین  ی بررس تنوع  م  یبر  و در  ارائه مو گونه   هاتیجمع  ان یدر درون   Nadeau & Jiggins)  کندی ها 

آل   دهیگونه ا  کیلذا    باشد،یم  کیو ژنت  یولوژیزیاز نظر رفتار، ف  یحشره اجتماع  نیترکه زنبور عسل شناخته شده  ییاز آنجا(.  2010

 Chandrasekaran et)  باشدینوع از حشرات م  نیدهنده اشکل  یتکامل  یروهایدرک ن  یبرا  تیجمع  کیژنوم  یریبه کارگ  یبرا

al., 2011  .)  برخوردار است که عمل    یکم  یتکرار  یهایجفت باز( و از توال  ونیلیم 225ژنوم زنبور عسل نسبتا کوچک بوده )حدود

دارا بودن صفات    لی مهم زنبور عسل به دل  نژاد. در سطح جهان چند  کندیم  ریپذکوتاه را هم امکان   یهاخوانش   ق یاز طر  یترازهم

به     (Apis mellifera ligustica) یی ایتالیزنبور داران برخوردار هستند. زنبور عسل ا  نیب  ایژهیو  تیمطلوب از اهم  یاقتصاد
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  یی آب و هوا  ه منطق  ی و در اصل بوم  ایتالیآن ا  یکه خواستگاه اصل  باشد ی نژادها م  ن یاز ا  یکی ،  C دودمان  یاز اعضا  ی کیعنوان  

نژاد    نیا   .(Kovac et al., 2014) گرم و خشک است  یهاتابستان  یاست که دارا  نیآپن  رهیدر شبه جز  یجنوب  یاروپا   یترانهایمد

 Apis)  یاست. زنبور عسل قفقاز  افتهیجهان به واسطه انسان گسترش    گریاز مناطق د  یاریمطلوب خود در بس  یهای ژگیو  لیبه دل

mellifera caocasica  )جزء دودمان  ز ین O زنبور  باشدینژاد م  نی ا  یدر کشور گرجستان موطن اصل  یبوده و ارتفاعات قفقاز مرکز .

محصول مطلوب و رفتار آرام آن شهرت دارد. هر دو نژاد زنبور عسل توسط زنبورداران کشور پرورش   دیتول  لیبه دل  یعسل قفقاز

اصلاح  ندیدر فرآ یکیتنوعات ژنت ییشناسا. و پرورش آنها کمک کننده باشد تیریدر مد تواندیو شناخت هر چه بهتر آنها م  ابندییم

(.  تنوع  Mohammadabadi and Tohidinejad, 2017; Saadatabadi et al., 2023مهم است )   اریبس  ی اهل  واناتینژاد ح

 ,.Askari et alاست )  ریمتغ  یطیمح  طیبا شرا  یتکامل و سازگار  ت،یحفظ جمع  ،یکیبهبود ژنت  یبرا  یعنصر ضرور  کی  یکیتژن

2011; Mohammadabadi et al., 2024در اصلاح    ی کیو مطالعه در مورد تنوعات ژنت  یژن  یهایچندشکل  نییتع  رو،ن ی(. از ا

 ,.Norouzy et al)  یو اقتصاد  یدمثلیتول  ،یدیو ارتباط آنها با صفات تول  واناتیح  پیژنوت  ف یبه منظور تعر  ، یاهل  واناتینژاد ح

2005; Shokri et al., 2023مختلف هستند که   ینژادها  نیب  سهیدر مقا  ی ژنوم  یاز نواح  یانتخاب بخش  یهاشانه ( مهم است.  ن

انتخاب در سطح    هاینشانه  ییو شناسا  یبا هدف بررس  ی . مطالعه کنونباشندی بر صفات موجودات م  یموثر  یکی تنوعات ژنت  یدارا

که    ییانجام گرفت. از آنجا  یبر صفات اقتصاد  ینواح  نی ا  ریتاث  یبررس  یبرا  یو قفقاز  ییایتالیدو نژاد زنبور عسل ا  نیکل ژنوم، ب

  ن یاست؛ لذا ا  رفتهی صورت نپذ  ترشیپ  ،یبه کار برده شده در مطالعه کنون  یژنوم  یهادو نژاد مذکور با استفاده از داده  یژنوم  سهیمقا

  ی پوشش تمام نواح  لیکل ژنوم به دل  یهامحققان قرار دهد. استفاده از داده  اریدر اخت  نهیزم  نیدر ا  یدیاطلاعات جد  تواندیمطالعه م

اطلاعات  تواندی م  یژنوم کسب  به  جامع  ترق یدق  یمنجر  تصوو  و  شده  مطالعه  مورد  موجودات  از  کاملروشن  یریتر  و  از    یترتر 

 آنها ارائه دهد.  نیب یهامختلف و تفاوت ینژادها یهایژگیو

 

 هامواد و روش

زنبور عسل نر متعلق به  نمونه  40 یژنوم  یهامطالعه حاضر، از داده در :ها در ژنوم مرجع خوانشترازی همها ونمونه

استفاده شد. لازم به ذکر   های انتخاب ی و شناسایی نشانه ژنوم   زیجهت انجام آنال  نمونه( 14)  نمونه( و قفقازی  26ایتالیایی )  نژاد   دو

ا پاداده  ن یاست که  از  برنامه    هایداده   تیفیسنجش ک  جهت.  (1)جدول    دانلود شدند  NCBI  یاداده  گاهیها  از  دانلود شده،  خام 

FastQC    کند تا های خام، این امکان را فراهم می. این برنامه با ارائه یک گزارش کلی از وضعیت داده( استفاده شد9/11)نسخه

  (. Hedayat-Evrigh et al., 2020ها، به طراحی مرحله پالایش کیفی بپردازند )تری از وضعیت دادهمحققان با اطلاعات دقیق

 حیتصح  نییپا  تیفیبا ک  یها، خوانش Trimmomatic (Bolger et al., 2014)  افزارنرم   0/ 39با استفاده از نسخه    ،یدر قدم بعد

و   TRAILING:5  ،SLIDINGWINDOW:5:20  ،LEADING:5منظور شامل    نی ا  یاستفاده شده برا  یهانهیشدند. گز
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MINLEN:40  همه مورد  در  که  شد.  داده  بود  اعمال  گز  باها  از  ترت  TRAILINGو    LEADING  یهانهیاستفاده    ب یبه 

ها خوانش  طول همه ،SLIDINGWINDOWبا استفاده از گزینه .  شدهر خوانش حذف   ییکیفیت ابتدایی و انتهاهای کمجایگاه

 زهایروند آنال  یاز ادامهکسب کردند،  را    20کمتر از    یفینمره ک  هایی کهو پنجره  شد  میتقس  یبازجفت  5  ییهاافزار به پنجره توسط نرم 

.  باز رسید، حذف شدندجفت   40های صورت گرفته، به کمتر از  هایی که طول آنها بعد از پالایشهمچنین توالی.  ندکنار گذاشته شد

پالایش   .استفاده شد  ILLUMINACLIP  یابی( از گزینهها )در طی فرآیند توالیبرای حذف آداپتورهای الصاقی به توالی   نیهمچن

توالی کیفی داده بر حذف  توالیهای ژنومی علاوه  اشتباهات  با  نمره کیفی پایین، حذف قسمتهایی  با  نوکلئوتیدهای های  یابی و یا 

توالی و حذف آلودگی   یابی نشدهتوالی استفاده شده در طی فرآیند  اثر دستههایی مانند آدپتورهای  با حذف  نوع   1اییابی،  )ناشی از 

کند  های شناسایی شده کمک شایانی مییابی( به بالا رفتن کیفیت واریانتیابی، نوع توالی برداری، نوع آزمایشات پیش از توالینمونه 

(Lou & Therkildsen 2022 خوانش .)،افزار  نرم   17/7  یبا استفاده از نسخه   هایی که مراحل پالایش را گذرانده بودند   BWA  

(Li & Durbin 2009  ) به ژنوم مرجع زنبورعسل  (GCF_003254395.2_Amel_HAv3.1 )  ز، یادامه آنال  در .  ندراز شدتهم  

گزینه از  استفاده  نرم   MarkDuplicates  با  در  )  یهاخوانش   ، همهPicardافزار  موجود  شده  (  Duplicate Readsمضاعف 

به    کینزد  یدر نواح  ی رازتحذف شدند. به منظور انجام عمل بازهم  REMOVE_DUPLICATES  نهیگز  لهیبوس  و  ییشناسا

  ی بر رو  GATKبرنامه    3/7نسخه    RealignerTargetCreatorو    IndelRealigner  یاز دستورها  های حذف/درجواریانت

 د. شده در مرحله قبل استفاده ش جادیا BAM یلهایفا

واریانت پالایش  و  الگوریتم  ها:شناسایی  افزار    HaplotypeCaller  از  نرم  در  شناسایی ،  GATKموجود  برای 

  ک ی  ،GenotypeGVCFs با استفاده از گزینهبعد،   یشد. در مرحله استفاده ERC GVCFها به صورت  همه نمونه یهاانتیوار

 GATK  و  BCFtools  های. از برنامهها بود، ایجاد شدهای موجود در ژنوم همه نمونههمه واریانتکه شامل اطلاعات    VCF  لیفا

،  MQ < 40.0  ،SOR < 3.0  معیارهای  که  ییهاSNPمرحله    نیشد. در ا  ادهاستفمذکور    هایانتیوار  پالایش کیفیبه منظور  

MQRankSum < -12.5  ،FS > 60.0   ،ReadPosRankSum < -8.0    وQD < 2.0   ،کنار   زیاز ادامه آنال  را کسب نکردند

-maf 0.05  ،minDP 5  ،min-alleles 2  ،max  های شناسایی شده از معیارهایSNP. برای افزایش کیفیت  گذاشته شدند

alleles 2 ،  max-missing 0.8    وhwe 0.001   واریانت مابقی  پالایش  برای  تکنیز  برنامه  های  از  استفاده  با  نوکلئوتیدی 

VCFtools  (Danecek et al., 2011  استفاده گردید. لازم به ذکر است که به منظور بررسی ساختار ژنتیکی دو نژاد مورد مطالعه )

( استفاده شد. قبل از  Alexander et al., 2009)  ADMIXTUREو بررسی اجمالی میزان آمیختگی و خلوص آنها، از برنامه  

 indep-pairwise 50 5"( قوی، از گزینه  LDهای دارای عدم تعادل لینکاژی )SNPانجام آنالیز مذکور و به منظور کاهش اثر  

 
1 Batch Effects 
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  SNPهایی که با  SNP( یکی از  SNP  5)با همپوشانی    SNP  50استفاده شد. این دستور در یک بازه با    Plink1.9در برنامه    "0.1

  کند. باشد را حذف می  1/0بیشتر از  LDدیگر، دارای 

 

 ( NCBIهای استفاده شده در مطالعه کنونی ). شماره دسترسی نمونه1جدول 

Table 1. The accession number of the samples used in the current study (NCBI)   

 نژاد

Breed 

 شماره دسترسی 

Accession Number 

 منبع

Reference 

 ایتالیایی 

Ligustica 

SRR6236947, SRR15173712, SRR15173713, 

SRR15173714, SRR15173715, SRR15173716, 

SRR15173717, SRR15173718, SRR15173719, 

SRR15173720, SRR15173721, SRR15173732, 

SRR6236907, SRR6236954, SRR6236950, SRR6236908, 

SRR6236952, SRR15173723, SRR15173727, 

SRR15173731, SRR15173730, SRR15173728, 

SRR15173729, SRR6236953, SRR6236951, SRR6236949 

Wragg et al., 

2016 

Wragg et al., 

2018 

 قفقازی

Caucasica 

SRR6236943, SRR6236944, SRR6236945, SRR6236946, 

SRR15173873, SRR15173874, SRR15173875, 

SRR15173876, SRR15173877, SRR6236933, 

SRR6236934, SRR6236938, SRR6236939, SRR6236940 

Wragg et al., 

2016 

Wragg et al., 

2018 

 

نشانه انتخابشناسایی  نشانه  :های  شناسایی  منظور  انتخاببه  روش  های  تما  یهااز  و  Fst)  تیجمع   زیشاخص   )

با شناسایی نواحی ژنومی متمایز در دو   Fstروش ( استفاده شد. XP-EHH) هاپلوتایپی بسط داده شده بین جمعیتی یتیگوسیهموز

باشد که تحت تاثیر عوامل محیطی، مسیرهای انتخابی  گروه مورد مطالعه، یک ابزار قدرتمند برای شناسایی قسمتهایی از ژنوم می

پردازد که به  های مورد مقایسه میهایی از ژنوم گروهبه شناسایی قسمت  XP-EHHاند. از سویی دیگر روش  متفاوتی را طی کرده 

ها (. لذا استفاده توام از این روش Sabeti et al., 2007اند )طور کامل و یا نزدیک به کامل، به هموزیگوسیتی رسیده و تثبیت شده 

با    هاییدر هر دو روش ابتدا پنجرههای انتخاب، موثر باشد.  به عنوان نشانه تواند در افزایش دقت و صحت نواحی شناسایی شده  می

های زنبورشد. در آنالیز به هر دو روش مذکور،    جادیاهای مورد بررسی،  در کل ژنوم نمونه باز    2500  یباز و همپوشان جفت    5000اندازه  

پنجره  در هر XPEHHبه عنوان جمعیت مرجع در نظر گرفته شدند. محاسبه های قفقازی زنبوربه عنوان جمعیت هدف و ایتالیایی 

های ژنومی، اجرا در هر یک از پنجره Fst ی محاسبه مقادیربرا VCFtoolsبرنامه  نیانجام شد. همچن Selscan نرم افزار لهیبوس

  μFstانحراف از استاندارد و    σFstمعادله    نی. در ااستفاده شد  σFst/(Fst – μFst)فرمول    از   ZFstبرای محاسبه  سپس    گردید.
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تعداد  با    ییهاانتخاب کاذب، پنجره  یهاحذف نشانه  یبرا  ،. در هر دو روشدهدیرا نشان مهای ژنومی  در تمام پنجره  هاFst  نیانگیم

SNP    یی که نمرههاگذاشته شدند. نهایتا پنجره  کنار  زیاز آنال  5کمتر از ZFst     وXP-EHH  بالاییدرصد  محدوده یک    آنها در 

روش  در نظر گرفته شدند. لازم به ذکر است که پیش از انجام  های احتمالی انتخاب مثبت  دامنه اعداد قرار داشتند، به عنوان نشانه

XP-EHH  فایل  ، ابتداVCF   ارافزنرم 5/2  ینسخهبا کمک  Beagle (Browning et al., 2021)   هاپیهاپلوت  یفازبندمورد  

 افزار استفاده شد. نرم  نیا iteration=20و   bornin=5های گزینه منظور از  نیا ی. براقرار گرفت

آنالیز  حاشیه و  مثبت  انتخاب  تحت  مناطق  نسخه    :ژنشناسی  هستینویسی  از  استفاده   1/27/2با 

  ی استخراج شده در نواح  یهازنبور عسل، ژنمرجع  مربوط به ژنوم    GTF  لیو فاBEDtools    (Quinlan & Hall 2010  )برنامه

عملکرد    زیآنال  نیشدند. ا  یسیابزار، شرح نو  نی( اGOژن )شناسی  هستی  زیو آنال  ”g:Profilerابزار تحت وب ”   لهیتحت انتخاب، بوس

به  هاژن اجزا  سه   را  مولکول  ،(CC)  یسلول  ی گروه  فرا MF)  یعملکرد  وBP)  یستیز  یندهای(،    KEGG  یرهایمسهمچنین    ( 

شده )با استفاده   حیتصح   p-value ≤ 0.05  از آستانه   KEGGهای  و مسیر  GOبرای شناسایی عبارات معنادار    .کندیم  یبندمیتقس

 استفاده شد.  ( Benjamini-Hochbergاز روش 

 

 نتایج و بحث

، طراحی مطالعات بر پایه استفاده از این NCBIهای اطلاعاتی از جمله  با توجه به انباشتگی تعداد زیادی داده ژنومی در پایگاه

های مهمی است که طی سالهای اخیر، توجه بسیاری از محققان را جلب کرده  ها و استخراج اطلاعاتی جدید از آنها، یکی از حوزهداده

تر، از آنها برای انجام دو مطالعه استفاده کرده  ، پیشهایی که محققان اصلی تولید کننده دادهاست. در مطالعه حاضر، بخشی از داده

بودند، برای انجام آنالیزهای جدید به کار گرفته شد. در یکی از مطالعات مذکور، محققان به شناسایی نواحی دخیل در تولید ژل رویال  

های ریبوزومی، ویتلوژنین کوئیناسیون، فعالیت پپتیداز نوع سرین، پروتئینهای مرتبط با یوبی های شناسایی شده شامل ژنپرداختند. ژن

(. در مطالعه دیگر، با استفاده از  Wragg et al., 2016توانند در سطح تولید ژل رویال موثر باشند )و متابولیسم گلوکز بودند که می 

های تولید شده، به بررسی آمیختگی زنبورهای عسل جزیر رئونیون پرداخته شد. شواهد به دست آمده از تاثیر  بخش دیگری از داده

در مطالعه کنونی،    (.Wragg et al., 2018طولانی مدت زنبورهای وارداتی اروپایی بر زنبورهای بومی جزیره مذکور، پرده برداشتند )

تری نر استفاده شد. از آنجایی که نرها از نظر ژنتیکی، هاپلوئید بوده و محتوای ژنومی کوچک  های مربوط به زنبورهای عسل از داده

تر است. به  هزینه و از نظر محاسباتی آسانهای ژنومی تولید شده برای نرها، از نظر اقتصادی کمنسبت به کارگرها دارند، لذا داده

 X14برای دو نر، اطلاعات بیشتری نسبت به یک داده با عمق  X7اند که برای مثال یک داده با عمق طوری که شواهد نشان داده

ها در مورد مطالعه ژنوم نرها به این  گردد. البته نگرانی برای یک کارگر، تولید کرده و منجر به شناسایی تنوعات ژنتیکی بیشتری می

گردد که تنوع ژنتیکی شناسایی شده فقط مربوط به ملکه بوده )به دلیل شرایط تولید نرها در کلونی( و کل تنوع ژنتیکی  مسئله بر می 
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دهد. هرچند این ویژگی زمانی که مطالعه صفات مرتبط با ملکه مد نظر باشد، یک نکته مثبت در نظر گرفته  کلونی را پوشش نمی 

نشان داد که دو نژاد زنبور مورد مطالعه به طور کاملا واضحی   Admixtureنتایج حاصل از آنالیز    (.Wragg et al., 2016شود )می

رسد  باشد هرچند به نظر می (. تاثیرات ژنتیکی نژادها بر هم تا حدودی قابل مشاهده می1از نظر ژنتیکی مجزا از هم هستند )شکل  

سهم نژاد قفقازی به عنوان نژاد دهنده ژن بیشتر از نژاد ایتالیایی باشد. به بیانی دیگر، قفقازی دارای خلوص بیشتری نسبت به نژاد  

ورزی ژنتیکی  توان این عامل را به استفاده تجاری بیشتر از نژاد ایتالیایی نسبت داد که احتمالا منجر به دستباشد که میایتالیایی می

های هدفمند توسط انسان( بیشتری در این نژاد شده است. از سویی دیگر منطقه پراکنش  )مباحثی مانند انتخاب مصنوعی و آمیختگی 

تواند در میزان آمیختگی زنبورهای عسل تاثیرگذار باشد. یکی از دلایل احتمالی خلوص بالاتر در نژاد قفقازی احتمالا پراکنش  نیز می

باشد. البته لازم به ذکر است که دو نژاد مورد بررسی از دو گروه  این زنبور در مناطق کوهستانی و با شرایط خاص منطقه قفقاز می 

 Kandemirباشند )می  Cو نژاد ایتالیایی نیز متعلق به گروه    Oژنتیکی جداگانه نیز هستند؛ به طوریکه نژاد قفقازی متعلق به گروه  

et al., 2011  که یکی دیگر از دلایل جدایی آشکار ژنتیکی در نتایج مربوط به )Admixture   باشد. شواهد علمی متعددی نشان  می

های خاصی از یک جمعیت به جمعیت دیگر شده  تواند منجر به انتقال آلل، می 2اند که پدیده آمیختگی و متعاقب آن، نفوذ ژنتیکی داده

(. این فرآیند Kang et al., 2024; Khalkhali-Evrigh et al., 2025های سازگارانه جمعیت گیرنده را افزایش دهد )و توانایی 

های استفاده  مهم این است که روش   های ژنتیکی تاثیرگذار باشد. اما نکته تواند در چگونگی تفسیر ما از نتایج بدست آمده در مطالعه می

کنند که دارای تمایز ژنتیکی بالایی بوده و لذا نواحی دارای شباهت ژنتیکی بالا شده در مطالعه کنونی، نواحی از ژنوم را شناسایی می 

 شوند.  تواند در اثر ورود ژنی از جمعیتی به جمعیت دیگر باشد، به عنوان نشانه انتخاب شناسایی نمی که می

استفاده شد.     XP-EHHو     Fstهای انتخاب در زنبور عسل ایتالیایی در قیاس با نژاد قفقازی، از دو روشبه منظور شناسایی نشانه

قرار داشتند، به عنوان     ZFst > 3.13ژن کدکننده پروتئین( که در حد آستانه بالاتر از    439پنجره ژنومی )حاوی    Fst  ،815در روش  

ژن کدکننده پروتئین( که  دارای مقادیر    244پنجره ژنومی )حاوی    847نیز    XP-EHHهای انتخاب شناسایی شد. در روش  نشانه 

XP-EHH    های انتخاب  ژن توسط هر دو روش به عنوان نشانه   19بودند، مورد شناسایی قرار گرفتند. در مجموع    99/1بالاتر از

های انتخاب نهایی نژاد ایتالیایی در مقایسه با نژاد ژن به عنوان نشانه  19معرفی شدند که برای اطمینان و دقت بیشتر، از همین  

  معنادار شد که عبارت  16منجر به شناسایی  مذکور ژنهایشناسی بر روی  نتایج حاصل از آنالیز هستی (. 2قفقازی استفاده شد )شکل 

معناداری در    KEGGهیچ مسیر  .  (2بودند )جدول    های زیستیندیعبارت متعلق به فرآ  11  ی وعبارت مربوط به عملکرد مولکول  5

های دیگر ارزیابی شده بودند،  ژن شناسایی شده، ژنهایی که عملکرد آنها در زنبور عسل یا گونه   19از بین    این مطالعه گزارش نشد.

باشد. این ژن  می   wnt( یکی از ژنهای حاضر در مسیر سیگنالینگ  NKD2)  LOC724997مورد بررسی بیشتر قرار گرفتند. ژن  

 Ganapathy & Ezekielپردازد )به ایفای نقش می   Wnt  نگیگنالیسمسیر    تنظیم کننده منفی  کیبه عنوان    NKDهمانند  

 
2 Introgression 
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در زنبورهای آلوده به نوزما بالا بوده و کاهش این    NKDمربوط به ژن    mRNAداد که میزان  نشان  نتایج یک مطالعه  .  (2019

باعث بهبودی زنبورها     های مرتبط با ایمنی شده و منجر به افزایش بیان ژن   NKDهای اختصاصی  dsRNAها با استفاده از  رشته 

بود    wntیکی دیگر از ژنهای موجود در مسیر سیگنالینگ    LOC411919ژن    (.Li et al., 2016و افزایش طول عمر آنها شد )

 باشد. و از این رو در ایمنی زنبور عسل دخیل می

 

( در سه مقدار  Ligustica( و ایتالیایی )Caucasicaمربوط به دو نژاد قفقازی )  Admixture. نتایج  1شکل  

K=2  تاK=4 

Figure 1. Admixture results for Caucasian and Italian (Ligustica) honeybees, at three values 

of K=2 to K=4 

 

  METL9ژن  عملکرد( بود.  METL9)  LOC551114های با انتخاب مثبت، ژن های مهم در لیست ژنیکی دیگر از ژن 

  ن ی پروتئ  نیدهد که ای کرم الگانس نشان م  ینشده است. مطالعات صورت گرفته رو  ی بررس  یدر حشرات بخصوص زنبور عسل به خوب

  METL9کند. کمبود  یم  زیکاتال  یرا در هنگام عفونت پاتوژن   DNA mA6  راتییکه تغاست  شده    ییترانسفراز شناسا  لیبه عنوان مت

  METL9کند. جالب توجه است که  یتر مها حساسرا نسبت به عفونت   وانات یو ح  کردهرا مختل    ی ذات  یمنیپاسخ ا  یهاژن  یالقا

طر به    یهاسمیمکان  قیاز  برا  mA6وابسته  م  یذات  یمنیا  ی سیرونو  میتنظ  یو مستقل    ژن   .(Ma et al., 2023)  کندیعمل 

LOC413906  (MCT10  )یی شناساهای انتخاب  به عنوان یکی از نشانه   ییایتالیاست که در زنبور عسل ا  یگرید  هایدیاز کاند 

مغز   یسیکننده رونو  میدر عملکرد شبکه تنظ  لیدخ  هایاز ژن   یکی به عنوان    MCT10زنبور عسل،    یبر رو  یک مطالعهشد. در  



 1404و همکاران، توکلی 

 

41 

 

(TRNشناخته شد. شبکه تنظ )غذا و دفاع   یجستجو  ،یکارگران زنبور عسل از جمله بلوغ رفتار  یمغز، حالات رفتار  یسیرونو یمی

   . (Molodtsova 2015) کندیرا کنترل م یاز کلن

 

کروموزوم اتوزومی( جمعیت    16))ب( در طول کل ژنوم    XP-EHH)الف( و    ZFst  ری نمودار منهتن مقاد.  2شکل  

 باشد اعداد داخل پرانتز نشانگر شماره کروموزوم می –ی قفقازیی در مقایسه با نژاد ا یتالیازنبور عسل 

Figure 2. Manhattan plots of ZFst (a) and XP-EHH (b) across the entire genome (16 

autosomal chromosomes) of the Italian honeybee population compared to the Caucasian 

breed – the numbers in parentheses indicate the chromosome number 
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هستی   جینتا .  2جدول   روی  آنالیز  ژن  نشانه  19شناسی  عنوان  به  شده  شناسایی  نژاد  ژن  در  انتخاب  های 

 ایتالیایی در مقایسه با قفقازی

Table 2. Results of the gene ontology analysis of 19 genes identified as selection signatures 

in the Italian breed compared to the Caucasian breed 

 بندی دسته

Category 

شناسه عبارت  

 شناسی هستی

Gene ontology term 

ID 

 شناسی نام عبارت هستی 

Gene ontology term name 

p-value  

 تصحیح شده 

Adjusted p-

value 

BP GO:0007169 
transmembrane receptor protein tyrosine 

kinase signaling pathway 
0.002 

BP GO:0007166 cell surface receptor signaling pathway 0.002 

BP GO:0007167 
enzyme-linked receptor protein signaling 

pathway 
0.005 

BP GO:0044344 
cellular response to fibroblast growth factor 

stimulus 
0.011 

BP GO:0008543 
fibroblast growth factor receptor signaling 

pathway 
0.011 

BP GO:0071774 response to fibroblast growth factor 0.011 

BP GO:0008284 
positive regulation of cell population 

proliferation 
0.027 

BP GO:0042127 regulation of cell population proliferation 0.046 

BP GO:0008283 cell population proliferation 0.046 

BP GO:0071363 cellular response to growth factor stimulus 0.046 

BP GO:0070848 response to growth factor 0.046 

MF GO:0004714 
transmembrane receptor protein tyrosine 

kinase activity 
0.007 

MF GO:0019199 
transmembrane receptor protein kinase 

activity 
0.012 

MF GO:0106370 
protein-L-histidine N-pros-methyltransferase 

activity 
0.026 

MF GO:0004713 protein tyrosine kinase activity 0.026 

MF GO:0005007 fibroblast growth factor receptor activity 0.026 
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  هایفاکتور  تیاست که در فعال  هاییرنده یگ  ء، جز1  بروبلاست یفاکتور رشد ف  رندهیهمولوگ گ  ا( یFGFR)  LOC413200  ژن

دهند که به عنوان  یم   ل یها را تشکن یاز پروتئ  ی ( خانواده بزرگFGFs)  بروبلاست یرشد ف  هاید. فاکتورننقش دار   بروبلاست یرشد ف

. مطالعات (Lin et al., 1999)کنند  یعمل م  کیو پاتولوژ  یرشد  یندهایرآاز ف  یاگسترده  فی در ط  یسلول  نیب  ید یکل  یهاگنالیس

مهاجرت  ،یسلول زیو تما ریمانند تکث یسلول یندها ینشان داده است که در انواع فرآ  بروبلاستیرشد ف هایفاکتور یانجام شده بر رو

قرار نگرفته    یژن در زنبور عسل مورد بررس  نیوجود عملکرد ا  نیااما با    ،(Sharma 1983)مزودرم نقش دارند    لیو تشکی  سلول

( بود.  Kruppel-like factor 7)  LOC725885یکی دیگر از ژنهای موجود در لیست ژنهای مشترک بین هر دو روش،    است.

های مهمی از جمله دخالت در فرآیند توسعه و تمایز سلولی را دارا  باشد که نقش ای از فاکتورهای رونویسی می این ژن جزء خانواده 

 Grozinger etگی )باشند. اعضای این خانواده ژنی در فرآیندهایی مانند تغییر نقش زنبورهای عسل از پرستاری به چراکنندهمی

al., 2003  زنبور در  تولیدمثل  و   )Ceratina calcarata  (Huisken & Rehan 2023بال مناسب  توسعه  و  دوران (  در  ها 

( دخیل هستند. یکی دیگر از ژنهای قابل توجه و مهمی که به عنوان نشانه انتخاب در نژاد Ou et al., 2014شفیرگی کرم ابریشم )

کند که به عنوان عاملی برای  ( بود. این ژن یک پروتئین را کد میALK) LOC408718ایتالیایی مورد شناسایی قرار گرفت، ژن 

شود. به طور طبیعی، تحریک به رشد از طریق در دسترس بودن گلوکز و  ای شناخته می های تغذیهتنظیم رشد بدون نیاز به محرک

شود که در حضور گلوکز کافی در ( فعال میPI3K)   phosphatidylinositol 3-kinasesانرژی و به واسطه یک مسیر به نام 

های انسولین، چرخه شروع به فعالیت کرده و نهایتا در تمایز سلولی و رشد سلولهای مغزی و عصبی به  خون و فعال شدن گیرنده

، این مسیر را مستقل  PI3Kهای انسولین در فعال شدن مسیر  با کنار گذاشتن تاثیر ناشی از گیرنده   ALKپردازد. ژن  ایفای نقش می 

گردد. با توجه به تفاوت در سطح متیلاسیون این ژن در  از تغذیه، فعال کرده و منجر به فرآیندهای مربوط به تمایز سلولی و رشد می

مغز لاروهای زنبور عسل نسبت به بالغین، احتمالا یکی از ژنهای تعیین کننده در تاثیر تغذیه در توسعه زنبورهای عسل و تبدیل آنها  

رسد انتخاب مثبت این ژن در زنبورهای ایتالیایی، بدلیل تاثیر مهم آن  (. به نظر میForet et al., 2012باشد )به ملکه یا کارگر می

سازی مرتبط باشد. هرچند اثبات این ادعا  ای، با توانایی بالای آنها در جمعیتبر رشد و توسعه سلولی بدون وابستگی به تحریک تغذیه 

دارد. نیاز  بیشتری  مطالعات  کلونی  به  نابودی  عوامل  از  یکی  واروا  زیانکنه  مسبب  و  عسل  زنبور  در های  کلان  اقتصادی  های 

رو، وجود نژادهایی از زنبورهای عسل که بتواند با این کنه مقابله کند، یکی  رود. از اینهای اقصی نقاط جهان به شمار میزنبورستان 

دهد که بخش خاصی از ژنوم زنبور عسل  باشد. نتایج حاصل از یک مطالعه نشان میاز اهداف اصلی بسیاری از کارهای اصلاحی می 

( و از آنجا که این رفتارها Arechavaleta-Velasco et al., 2012کند ) نقش مهمی در رفتارهای نظافتی زنبورهای عسل ایفا می

باشد لذا اهمیت بالایی برای این نواحی ژنومی قائل هستند. انتخاب مثبت یکی از این ژنها  های مبارزه با کنه واروا مییکی از راه 

(LOC550886-Atlastin در زنبور عسل ایتالیایی در مقایسه با زنبور عسل قفقازی، مطابق با نتایج یک مطالعه بر روی رفتارهای )

ترین رفتار نظافتی نظافتی پنج نژاد مختلف زنبور عسل بود که مشخص شد زنبور عسل ایتالیایی بالاترین و زنبور عسل قفقازی پایین

انتخاب در زنبور عسل  LOC410393  (ALP(. ژن  Yildiz & Karabağ 2022را دارند ) نشانه  از کاندیدهای  ( یکی دیگر 
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ساکارید باکتریایی، جلوگیری از تهاجم  زدایی از لیپوپلیدر تنظیم جذب مواد مغذی )به ویژه لیپیدها(، سم  ALPایتالیایی بود. ژن  

های مشابهی در حشرات نیز داشته  نقش  ALP ها و کاهش التهاب روده پستانداران نقش دارد. البته مشخص نیست که آیاباکتری

اند که همبستگی مثبتی حشرات و پستانداران وجود دارد. از طرفی دیگر شواهد نشان داده ALP های ساختاری بینباشد، اما همسانی

در گوارش و    ALP(. نقش  Di Pasquale et al., 2013و طول عمر و سلامتی زنبور عسل وجود دارد )   ALP بین فعالیت

کشها استفاده  زدایی باعث شده است از این آنزیم به عنوان یک نشانگر زیستی برای آلودگی مناطق پرورش زنبور عسل با حشرهسم

های تواند در تعیین استراتژی های ژنتیکی صفات مهم و اقتصادی زنبورهای عسل میشناخت پایه  (. Decio et al., 2021گردد )

تواند در  های انتخاب در زمینه ایمنی و رفتار زنبور عسل میها، مهم باشد. به طور مثال شناسایی نشانه مناسب برای مدیریت کلونی

های مناسب کنترل بیماری و نحوه کار با کلونی موثر باشد. همچنین داشتن اطلاعات  ها و تعیین روشگریهایی مانند آمیختهفعالیت

رو از جمله تغییرات اقلیمی کمک های پیشبینی رفتار آنها در چالشتواند به پیش های ژنومی نژادهای مختلف میدقیق درباره پتانسیل

زنبور عسل، انجام    ی ها در مورد عملکرد ژن  ینبود اطلاعات کاف  لیبه دل  ای که در نهایت باید به آن توجه کرد این است کهکند. نکته 

همچنین، هرچند زنبور عسل ایرانی به دلیل   .باشدبسیار حیاتی می گونه   نیها در ادر جهت شناخت بهتر عملکرد ژن  شتریمطالعات ب

ها توان به این مسئله اشاره کرد که پرداختن دانشگاههای ژنومی، بخشی از تحقیق حاضر نبود، اما به عنوان یک پیشنهاد میفقدان داده

 های کارآمد حفاظتی، اصلاحی و مدیریتی منجر گردد.تواند به طراحی استراتژیو مراکز تحقیقاتی به این مخزن ژنی ارزشمند می

در مطالعه حاضر از اطلاعات ژنومی دو نژاد زنبور عسل ایتالیایی و قفقازی که جزء نژادهای پر طرفدار در بین :  گیرینتیجه

زنبورداران ایران و جهان هستند، به منظور شناسایی نواحی متمایز ژنتیکی بین آنها استفاده شد. نتایج بدست آمده نشان داد که علیرغم 

، مطالعات ژنومی قابلیت بالایی در شناسایی  NCBIهایی مانند  ه زنبورهای عسل در پایگاه عدم تکمیل اطلاعات ژنومی مربوط ب

های ژنتیکی و شناسایی تنوعات موجود  باشند. شناخت پتانسیلهای متفاوت بین نژادهای گوناگون را دارا می تمایزات ژنتیکی و قابلیت

ها  های اصلاحی و مدیریتی مطلوبی دست یابیم. یافتهدهند که به استراتژیبین نژادهای مختلف زنبور عسل به ما این امکان را می

تواند  اند. این نواحی می هایی است که تحت تاثیر انتخاب قرار گرفته نشان دادند که نواحی ژنومی موثر بر سیستم ایمنی، جزء قسمت

درباره ظرفیت ارزشمند  ایمنیاطلاعاتی  اصلاح های  اختیار  در  را  مختلف  نژادهای  آنالیز  زایی  دهند.  قرار  دهندگان  پرورش  و  گران 

از این اطلاعات به  های ژنومی اطلاعاتی مفید در مورد زنبور عسل در اختیار ما قرار داده و نشان داد که میداده توان با استفاده 

اند،  هایی که دچار انتخاب مثبت شدهها نشان داد که ژنهای مورد مطالعه دست یافت. نتایج بررسیهای پنهان تکامل در گونهجنبه

هایی از جمله رفتار، جستجوی غذا، نظافت، دفاع از کلنی، ایمنی و همچنین انواع فرآیندهای سلولی دخیل هستند. این صفات در زمینه

تواند در آینده  رو کسب دانش در مورد آنها میروند و از اینترین صفات در پرورش زنبور عسل به شمار میجزء مهمترین و اقتصادی

 زنبورداری حائز اهمیت باشد. 
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  ی در اجرا  ی/ همکار  یمعنو  یتحما  /یمال  یتبه خاطر حما  محقق اردبیلیدانشگاه    یاز معاونت محترم پژوهش  سپاسگزاری:

   .شودی م یپژوهش حاضر سپاسگزار
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