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بررسى تنوع ژنتيكى جمعيت هاى زنبور عسل

(.Apis mellifera L) شهرستان جيرفت با استفاده از نشانگرهاى ريزماهواره

عطااله رحيمى : دانشجوى دكترى حشره  شناسى كشاورزى، گروه گياه پزشكى، دانشكده ى كشاورزى، دانشگاه رازى، كرمانشاه

  Rahimi.ata.1@gmail.com:مسئول مكاتبات، پست الكترونيكى                     

 مهديه اسدى : استاديار گروه گياه پزشكى، دانشكده ى كشاورزى،  دانشگاه شهيدباهنر، كرمان

روح االله عبدالشاهى : استاديار گروه  زراعت و اصلاح نباتات، دانشكده ى كشاورزى،  دانشگاه شهيدباهنر، كرمان

ــر از دو زنبورستان در مناطق مختلف شهرستان جيرفت  ــت بررسى تنوع ژنتيكى جمعيت هاى زنبورعسل، 50 زنبوركارگ جه

ــى استخراج شده از 50 زنبوركارگر، با استفاده از 5  ــاده از نشانگرهاى ريزماهواره مورد ارزيابى قرار گرفت.DNA  ژنوم ــا استف ب

ــا روى ژل پلى آكريلاميد غير  ــش زنجيره اى پليمراز قرار گرفت و محصولات اين واكنش ه ــت آغازگر ريزماهواره، تحت واكن جف

ــات چندشكلى (PIC) زنبورهاى عسل اين شهرستان،  ــورز شدند. در مجموع، 21 آلل چندشكل مشاهده گرديد. ميانگين اطلاع ــاز، الكتروف واسرشته س

ــدار PIC را در جمعيت  هاى اين شهرستان نشان  ــد. نشانگر A7 بيشترين (31٪) و نشانگرهاى A43، A28 كمترين(12٪) مق ــه ش 28/57٪ محاسب

ــراف معنى دارى از تعادل  ــى A7 و A43 ،A28 مشاهده شد. تمامى جايگاه ها انح ــه ترتيب در جايگاه هاى ژن ــن و كمترين تعداد آلل ب ــد. بيشتري دادن

ــب (0/2942) و (0/4601) محاسبه گرديد. بيشترين  ــى(H) و شاخص اطلاعاتى شانون نيز به ترتي ــرگ نشان دادند. ميانگين تنوع ژنى ن ــاردى واينب ه

تعداد آلل مشاهده شده در بين 5 جايگاه متعلق به جايگاه ژنى A7 (6 آلل)  و كمترين آن متعلق به جايگاه هاى ژنى A28 و A43 (3 آلل) بود. دامنه 

هتروزيگوسيتى براى اين جايگاه ها در جمعيت هاى زنبورعسل دو زنبورستان تحت مطالعه بين(0/489) در جايگاه هاى A28 تا (0/740) در جايگاه ژنى 

ــاده از ماتريس تشابه محاسبه و دندروگرام حاصل با استفاده از روش UPGMA ترسيم  ــود. همچنين روابط ژنتيكى بين نمونه ها با استف ــر ب A7  متغيي

ــن تحقيق نشان داد كه با وجود عدم شباهت بين دو زنبورستان از نظر  جغرافيايى، تنوع پايينى بين افراد وجود داشت. تشابه ژنتيكى  ــج اي ــد. نتاي گردي

ــه در اين تحقيق، مى تواند ناشى از مهاجرت، داشتن قشلاق - ييلاق مشترك و تلاقى زنبورها  ــن جمعيت هاى زنبورعسل دو زنبورستان مورد مطالع بي

از نقاط مختلف اين شهرستان را با هم دانست.

كلمات كليدى: تنوع ژنتيكى، ريزماهواره، دو زنبورستان، جيرفت، جنوب ايران 
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In order to evaluate genetic diversity in fifty worker bees collected from two apiaries of different 

locations in Jiruft, SSR markers were used. PCR of genomic DNA was done, using five pairs of 

microsatellite primers. Detection of PCR products was done by use of denatured polyacrylamide gel     

(l. 21), so we have found the existence of polymorphic alleles between above mentioned worker bees. The results obtained 

showed us that the mean polymorphism information content (PIC) was 28.57% A7 primer had the highest (31%) and 

A28 and A43 primers had the lowest PIC value (12%) between worker bees in jiruft. The mean of Nei’s gene diversity  

and Shannon’s information index for both populations were 0.2942 and 0.4601, respectively The maximum number of 

effective alleles belonged to A7 locus with 6 alleles, and the minimum belonged to A28 and A43 loci with three alleles.All 

the loci showed a significant difference from Hardy-weinberg equilibrium In one of the two populations, heterozygosity 

ranged from 0.489 at A28 locus to 0.740 at A7 locus. Genetic similarity was calculated using the similarity matrix, 

and dendrogram was drawn using UPGMA. The results of this research showed us that there are similarities between 

two ecotypes and low variations within each of the two populations, we conclude that  the practices of summer-winter 

displacements of hives,by beekeepers from Jiruft to other regions plus intercross between bees of different apiaries inside 

Jiruft as factors and causes to be blamed.

 Key words: microsatellite markers, Genetic diversity, two apiaries, Jiruft,South Iran.

Abstract:

مقدمه

ــل يكى از مهمترين حشرات اجتماعى شناخته شده در جهان   زنبورعس

 (Alburakiــاورزى و پزشكى دارد ــد كه نقش مهمى در زمينه كش مى باش

ــه زنبورعسل گزارش شده در دنيا، سه گونه  ــن 9 گون  (et al., 2008. از بي

(زنبورعسل كوچولو، زنبورعسل بزرگ و زنبورعسل اروپايى) از ايران گزارش 

ــده است(Trouve et al., 2000). سيستم توليد مثلى زنبورعسل مانند  ش

ــت. يعنى هر ملكه با  ــى از نوع پلى اندرى1 اس ــارى از حشرات اجتماع بسي

ــد(Charlesworth, 2004). زمانى  ــر جفت گيرى مى كن چندين زنبور ن

ــدى بالا انجام  ــاى مكرر با درصد خويشاون ــه در داخل يك نژاد تلاقى ه ك

ــش و آثار نامطلوب  ــوع ژنتيكى در داخل كلنى كاه ــود پس از مدتى تن ش

ــوع ژنتيكى در اين حشره  ــر مى شود. بنابراين حفظ تن ــه تدريج ظاه آن ب

اهميت زيادى داشته و در واقع ضامن بقاى كلنى هاى زنبورعسل و صنعت 

زنبوردارى مى باشد(Tarpy, 2003). اگرچه آناليزهاى مورفولوژيكى در جدا 

ــا از يكديگر بسيار قدرتمند است با اين وجود ويژگى هاى  كردن جمعيت ه

مورفولوژيكى چندين ايراد از جمله عدم تعيين فيلوژنتيك زنبورهاى عسل 

 DNA و تاثيرپذيرى از محيط را دارا مى باشند. امروزه نشانگرهاى مولكولى

ــوع ژنتيكى موجود در ژرم پلاسم و  ــوان ابزارى مفيد براى ارزيابى تن به عن

تعيين مكان هاى مقاومت به بيمارى و تنش هاى محيطى و هم چنين رابطه 

ــن گونه هاى وحشى و نژادهاى اصلاح شده در حشرات استفاده مى شود.  بي

1 . polyandry

 (Condon et al.,در اين ميان، نشانگرهاى ريزماهواره به دليل چندشكلى بالا

ــع آن در سراسر ژنوم و فراوانى در  ــوارث پذيرى، همبارز بودن، توزي (2008، ت

حشرات، نشانگرهاى ايده آلى براى دامنه وسيعى از كاربردها از جمله تهيه نقشه 

ــى، گزينش به كمك نشانگر، مطالعات جمعيت و تكاملى، انگشت نگارى  ژنتيك

ژنتيكى، تجزيه و تحليل شجره نامه ها و مشخص كردن ميزان تنوع ژنتيكى در 

.(Kolliker et al., 2001; Bassam et al., 1993 )ژرم پلاسم هستند

ــر ژنتيكى حشرات اقتصادى  ــى در مورد مديريت ذخاي ــروزه بحث هاي  ام

ــن بحث ها عموماً بر روى  ــى و بين المللى شروع شده است اي ــح جهان درسط

ــت. از آنجا كه ضرورت  ــاب متمركز شده اس ــژى حفظ نژادهاى كمي استرات

ارزيابى و حفظ منابع ژنتيكى به طور گسترده در بيشتر كشورها مورد توجه 

ــه است، حفظ توده هاى زنبورعسل بومى ايران سزاوار توجه جدى  قرار گرفت

ــق برنامه هاى اصلاح  ــت.(Farshineh Adl et al., 2007)توفي و فورى اس

نژادى بستگى به ميزان تنوع موجود در جمعيت دارد و فقدان تنوع، قدرت 

ــاى ژنتيكى را محدود مى سازد. شناخت دقيق اين ذخاير ژنتيكى  انتخاب ه

ــژادى در آينده و به  ــراى برنامه هاى اصلاح ن ــد مبناى دقيق ترى ب مى توان

ــه رسيدن در زمان كوتاه تر و استفاده بهينه از منابع موجود در جهت  نتيج

توليد بيشتر گردد. با توجه به اينكه نژادهاى بومى در هر كشورى به عنوان 

يك سرمايه ملى و محصول استراتژيك مطرح مى باشند، حفظ و تكثير اين 

نژادها از ارزش و اهميت بسيارى برخوردار است، چرا كه بعد از هزاران سال 

ــاب طبيعى و گذر از موانع بسيار و غلبه بر تمامى ناملايمات و شرايط  انتخ

ــر و ازياد نسل  ــش ادامه داده و به تكثي ــان به حيات خوي ــى همچن محيط

Genetic diversity of honey bee (Apis mellifera L.) populations using 

The microsatellite markers in Jiroft
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ــرى فاصله ژنتيكى در جمعيت هاى حشرات، اطلاعاتى  پرداخته ا ند. اندازه گي

ــورد خصوصيات نژادى ارائه مى دهد و به حفظ نژادهاى بومى كمك  را در م

ــرد (Goldstein & Schlitterer, 2000). تينگ جى و همكارن1  خواهد ك

(2011 ) شش جمعيت  زنبورعسل را در شرق چين با استفاده از 21 نشانگر 

ريزماهواره مورد بررسى قرار دادند،  نتايج حاصله از اين مطالعه نشان دادكه 

تنوع ژنتيكى بدست آمده براى زنبورهاى اين منطقه بالا، ولى فاصله ژنتيكى 

آنها نسبتا پايين بود و كليه جمعيت ها تشكيل يك خوشه را دادند. موسوى 

(1389) تنوع موجود در درون و بين جمعيت هاى زنبورعسل استان گيلان 

 ,A76 ,A113) ــى ريزماهواره ــا استفاده از شش جايگاه ژن ــدران را ب و مازن

ــرار داد. وى گزارش كرد كه از  ــورد بررسى ق A24 ,A28 ,A29 ,A43) م

ــورد مطالعه، جايگاه A113 داراى بيشترين و جايگا هاى  بين جايگاه هاى م

ــن تعداد آلل، و ميانگين تعداد آلل هاى مشاهده  A29 و A24 داراى كمتري

شده و موثر در جمعيت مازندران بيشتر از جمعيت گيلان بود.

ــور ازگران بهاترين ميراث هاى  ــه منابع ژنتيكى هر كش ــا توجه به اين ك ب

ــار منتشر شده در سال  ــور محسوب مى شود و بر اساس آم ــى آن كش طبيع

ــا توجه به راندمان پايين صنعت زنبوردارى در ايران (متوسط 9/8  1390، ب

ــر كندو(آمارنامه كشاورزى سال 1390) در مقايسه  كيلوگرم) عسل براى ه

ــزان برداشت عسل از هر كندو (15 تا 17 كيلوگرم) و  ــا متوسط جهانى مي ب

ــل از هر كندو  در كشورهاى چين،  ــت متوسط 60-30 كيلوگرم عس برداش

ــادا و آلمان(سايت زنبور عسل ايران)، حفظ و نگهدارى گنجينه ژنتيكى  كان

ــت ژنتيك آن در درجه  ــد در درجه اول و اصلاح و مديري ــن نژاد ارزشمن اي

ــت صنعت زنبودارى كشور  ــات اساسى و مهم در جهت پيشرف دوم از اقدام

ــن قدم مشخص كردن  ــراى رسيدن به اين اهداف اولي ــوب مى شود. ب محس

ــت تا بر اساس نتايج آن  ــت ژنتيكى توده هاى زنبورعسل دركشور اس وضعي

ــى و جلوگيرى از  ــلاح نژاد اين نژاد ايران ــوان در اقدامات بعدى براى اص بت

ــرد. بنابراين، در  ــوب آن تصميم گيرى و چاره انديشى ك ــر صفات مطل تغيي

اين تحقيق تنوع ژنتيكى زنبورعسل شهرستان جيرفت براى اولين بار مورد 

ــى قرار گرفت تا بتوان با شناخت خصوصيات زيرجمعيت هاى اين نژاد  بررس

1. Tong Ji et al

در اين منطقه به اطلاعات موجود در خصوص ويژگى ها و وضعيت نژاد ايرانى 

در كشور افزود.

مواد و روش ها

ــى تنوع ژنتيكى زنبور هاى  نمونه بـردارى :در تحقيق حاضر جهت بررس

ــان داراى300 كلنى  ــت نمونه بردارى  از 2 زنبورست ــل شهرستان جيرف عس

ــر زنبورستان 25 كندو به  ــام شد بدين ترتيب از ه ــان 1389 انج در تابست

ــر از روى قاب هاى  ــاب و از هر كندو 1 زنبور كارگ ــلا تصادفى انتخ طوركام

ــك كارتى حاوى اتانول  ــم و لارو برداشته و به داخل لوله هاى م ــاوى تخ ح

 DNA مطلق بود منتقل و در آزمايشگاه در داخل يخچال تا موقع استخراج

نگهدارى شدند.

 Salting-Out با روش بهينه يافته DNA استخراج : DNA استخراج

 DNA ــراى بررسى كميت وكيفيت ــام شد. ب (Miller et al, 1988 ) انج

ــل 1) استفاده شد. ميزان  ــاه اسپكتروفتومتر و ژل آگارز 1٪  (شك از دستگ

ــر اندازه گيرى و از نسبت  ــور در طول موج هاى 260 و 280 نانومت جذب ن

OD260/OD280 براى بررسى كيفيت DNA استفاده شد و همچنين از 

ــارز 1٪ براى تاييد نتايج حاصل از دستگاه اسپكتروفتومترى استفاده  ژل آگ

شد.  غلظت DNA مورد استفاده در PCR، 50 نانوگرم بود.

ــر10X PCR، 1/5 ميكروليتر  غلظت مـواد PCR: 2/5 ميكروليتر باف

بافر كلريد منيزيم 50 ميلى مولار، 0/4 ميكروليتر مخلوط نوكلئوتيدها(10 

 pmol/µl)ــولار)، 1 ميكروليتر از هر كدام از آغازگرهاى اختصاصى ميلى م

 Taq با غلظت 50 نانوگرم، 0/3 ميكروليتر آنزيم DNA 10)، 1 ميكروليتر

م  ــا ن

آغازگر

توالى آغازگر
ForwardReverse

A
113

5´GCAACAGGCGGGTTAGAG3´5´CAGGATAGGGTAGGTAAGAG3´

B
124

5´GCAACAGGGGGGTTAGAG3´5´CAGGATAGGGTAGGTAAGAG3´

A
43

5´CACCGAAACAAGATGCAAG3´5´CCGCTCATTAAGATACTCCG3´

A
28

5´GAAGAGCGTTGGGTTGCAGG3´5´GCCGTTCATGGTTACCACG3´

A
7

5´GTTAGTGCCCTCCTCCTTGC3´5´CCCTTCCTCTTTCATCTTCC3´

جدول 1: آغازگرهاى مورد استفاده در اين مطالعه

A7A28A43A113A124نام جايگاه
5858595955دماى اتصال(درجه سانتى گراد)

جدول 2: دماى اتصال بهينه براى 5 آغازگر مورد مطالعه

شكل 1: كيفيت DNA استخراج شده روى ژل آگارز، پس از رنگ 

آميزى با اتيديوم برومايد
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ــا آب مقطر استريل حجم نهايى به 25  ــراز(unit/µl 5) و ب DNA– پلى م

ميكروليتر رسانده شد.  

ــاه ترموسايكلرمدل  ــام واكنش هاى PCR در دستگ برنامـه PCR: انج

T-Gradient ساخت شركت Biometra و Eppendorf انجام گرديد. 

ــراى تمامى آغازگرها به صورت غير واسرشته  مناسب ترين چرخه حرارتى ب

ــه سانتى گراد به مدت 3 دقيقه، سپس 37 چرخه  ــازى در دماى 94 درج س

غير واسرشته سازى در دماى 94 درجه سانتى گراد به مدت 30 ثانيه، اتصال 

آغازگرها طبق دماى جدول 2 به مدت 30 ثانيه، بسط آغازگر در دماى 74 

درجه سانتى گراد به مدت 30 ثانيه و مرحله بسط نهايى در دماى 74 درجه 

سانتى گراد به مدت 6 دقيقه به دست آمد. 

DNA استخراج شده با 5 جفت آغازگر SSR كه توالى آن ها از بانك هاى 

ــدول 1). فرآورده هاى واكنش  ــى به دست آمده بود تكثير شدند(ج اطلاعات

زنجيره اى پليمراز بر روى ژل پلى آكريلاميد غير واسرشته ساز 8٪ بارگذارى 

ــوم برومايد رنگ آميزى  ــده و نوارهاى حاصل توسط اتيدي ــورز ش و الكتروف

شدند.

تجزيه وتحليل آمارى داده ها

ــورت صفر(عدم وجود باند) و  ــس از رنگ آميزى، امتياز بندى باندها بص  پ

ــت. سودمندى يك  ــد) و روش الفباى انگليسى صورت گرف ــك (وجود بان ي

ــر ژنتيكى به تعداد و فراوانى آلل ها مربوط مى شود كه در اين مطالعه  نشانگ

براى هر نشانگر مشخص شد. از معيارهاى مهم سودمندى نشانگرها، محتوى 

ــى (PI) و قدرت تفكيك هر  ــى چندشكلى (PIC)، احتمال يكسان اطلاعات

نشانگر (D) مى باشد.

ــه و تحليل نتايج حاصل از امتياز دهى باندها از چند نرم  ــه منظور تجزي ب

ــده از روش امتياز بندى صفر و يك  ــزار استفاده شد. اطلاعات بدست آم اف

ــزار  POPGENE (v. 1.31) شدند. براى  ــرم اف ــاى انگليسى وارد ن و الفب

ــرم افزار AlphaEaseFC و براى محاسبه  ــت آوردن اندازه باندها از ن بدس

ــده شده و هتروزايگوسيتى  ــادل هاردى واينبرگ، هتروزيگوسيتى مشاه تع

ــل مشاهده شده، شاخص اطلاعات  ــورد انتظار، تعداد آلل موثر و تعداد آل م

 POPGENE (v. 1.31) ــى و فاصله ژنتيكى  از نرم افزار شانن، تنوع ژنى ن

  NTSYS ــراى رسم درخت فيلوژنى از نرم افزار ( Yeh et al., 1997) و ب

(Roelfs et al ., 1988) (v. 2.02) استفاده شد. 

نتايج و بحث

كيفيت و كيميت DNA، با استفاده از ژل آگارز و دستگاه اسپكتروفتومتر 

ــورد بررسى قرار گرفت كه از شرايط مطلوبى براى انجام PCR بر خوردار  م

بود و هيچگونه آلودگى مشاهده نشد.

ــل شهرستان جيرفت با  ــوع ژنتيكى جمعيت هاى  زنبورعس در بررسى تن

ــل چندشكل مشاهده گرديد.  ــاده از 5 جفت آغازگر، در مجموع 21آل استف

ــر آغازگر، به طور  ــى آللى، آمار PI ،PIC و D براى ه ــا استفاده از فراوان ب

ــده است.  نشانگر  ــه نتايج در جدول 3 ذكرش ــه محاسبه گرديد، ك جداگان

ــن مقدار PIC (31٪) و نشانگرهاى A43 , A28 داراى  A7 داراى بيشتري

ــاى زنبورعسل اين شهرستان (٪12)  ــن مقدار PIC براى جمعيت  ه كمتري

بودند. بنابراين نشانگر A7 با بيشترين مقدار PIC، بهتر از ساير نشانگرهاى 

ــار رفته توانست فاصله ژنتيكى نمونه ها را مشخص كند. براساس نتايج  به ك

ــوده و نمى تواند عدد ثابتى داشته  ــى آزمايش ها، ميزان PIC متفاوت ب برخ

ــد تعداد آلل  ــه عواملى مانن ــزان PIC ب ــد(Ozdil et al., 2009) . مي باش

ــى تكرار شونده ( كه  ــواى نوكلئوتيدهاى G و T در نواح ــر جايگاه، محت ه

ــى دارد) و طول توالى تكرارى وابسته  ــى مثبتى با ميزان چندشكل همبستگ

(Maudet et al., 2002). است

ــد به ترتيب در  ــن محدوده اندازه بان ــى بيشترين و كمتري ــن بررس در اي

 (105-191bp) A7و در جايگاه ژنى (291-168bp)  A113 ــى جايگاه ژن

مشاهده گرديد، بيشترين و كمترين تعداد آلل به ترتيب در جايگاه هاى ژنى 

ــن ميانگين تعداد آلل  ــده شد(جدول 4). همچني A7 و A43،A28 مشاه

 (Estoup et al., 1995; Delarua et al., توسط A7 ــالا در جايگاه  ژنى ب

  (Kandemir et al., 2006 ;2003 و كمترين ميانگين تعداد آلل مشاهده 

 (Delarua et al., 2003; Kandemir et A43 و A28 ــاه ــده در جايگ ش

ــد. محدوده اندازه باندهاى بدست آمده در اين  ــزارش كردن   (al., 2006  گ

  (Estoup et al., 1995; Delarua et al ., ــات ــج مطالع ــق، با نتاي تحقي

(Chalin & Macavoy, 2002; Delarua et al ., 2003 ;2002، (رويان، 

ــت. مقايسه تعداد آلل و  ــت كامل نداش ــوى، 1389) مطابق 1383) و (موس

ــل از اين مطالعه با مطالعات قبلى نشان مى دهد  دامنه اندازه باندهاى حاص

كه جمعيت  هاى زنبورعسل اين شهرستان آلل هاى جديدى را در جايگاه هاى 

ــى از آلل هايى كه در مطالعات قبلى  ــى مورد مطالعه دارا مى باشند و برخ ژن

ــد. تعادل  ــه مشاهده نگردي ــت  مورد مطالع ــده بودند در جمعي ــزارش ش گ

ــت كه شرايطى چون تعداد  ــاردى _ واينبرگ تنها در جوامعى صادق اس ه

PICPIDجايگاه ژنىنام آغازگر

1 PrimerA70/310/0280/573
2 PrimerA280/120/4370/245
3 PrimerA430/120/41370/245
4 PrimerA1130/210/1370/412
5 PrimerA1240/190/243/0/387

جدول 3: تعداد آلل و مقادير PIC محاسبه شده براى هر آغازگر ريزماهوراه در جمعيت  زنبورعسل شهرستان جيرفت
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ــى و احتمال جهش  ــالا، جمعيت بسته، جفت گيرى تصادف ــراد جمعيت ب اف

ــى جايگاه هاى مورد بررسى با استفاده  ــار كم در آنها حاكم باشند. تمام بسي

ــادل هاردى _ واينبرگ  ــراف معنى دارى از تع ــون (X2) و (G2)  انح از آزم

ــرت، آميزش هاى  ــات را مى توان به مهاج ــد. علت اين انحراف ــان دادن را نش

ــى، ورود ملكه هاى جديد و همچنين انتخاب ملكه توسط پرورش  غيرتصادف

ــداد نمونه هاى بررسى شده در اين  ــان زنبورعسل و محدود بودن تع دهندگ

  ( Estoup et al., 1995; Garnery et al., 1998; .ــت داد ــه نسب مطالع

 Sittipraneed et al., 2001; Delarua et al ., 2002; Delarua et al

ــان، 1383) ، (خدرزاده،  (Jabari Farhoud et al., 2006 ;2003 ,.، (روي

 واينبرگ 
–
1386) و (موسوى، 1389) نيز چنين انحرافاتى از تعادل هادرى 

ــام اندازه هاى آلل موثر از  ــزارش نمودند. همانطورى كه مشاهده شد تم را گ

ــداد آلل واقعى در بين 5 جايگاه   ــداد آلل واقعى كمتر است. بيشترين تع تع

 A28 ــن آن مربوط به جايگاه هاى ــق به جايگاه A7 (6 آلل) و كمتري متعل

ــداد آلل موثر به ترتيب  ــد. بيشترين و كمترين تع ــل) مى باش و A43 (3 آل

ــوط به جايگاه هاى ژنى  A7و A43 ،A28 بود. زياد بودن مقادير تعداد  مرب

ــى A7 را مى توان به انحراف معيار زياد بين  ــل موثر و واقعى در جايگاه ژن آل

ــت داد. تفاوت هاى زيادى در  ــاى مختلف در اين جايگاه نسب ــى آلل ه فراوان

ــن مطالعات قبلى و مطالعه  ــداد آلل و مقادير PIC- value بي ــه با تع رابط

حاضر مشاهده شد، اين تفاوت را نمى توان با دلايل خاصى تفسير نمود، چرا 

كه از سويى روش هاى مطالعه در تحقيقات مختلف متفاوت است و از سويى 

ــا سر و كار داريم وجود چندشكلى زياد  ــر به دليل اينكه با ريزماهواره ه ديگ

در اين نشانگرها بعيد نيست. همچنين تفاوت ها و شباهت هاى گزارش شده 

ــف نيز بدليل تفاوت در جمعيت هاى مورد بررسى بوده و  در مطالعات مختل

ــات مختلف كاملا طبيعى  ــداد و نوع آلل هاى حاصل از مطالع ــاوت در تع تف

ــراى هر مطالعه، محاسبه و گزارش  ــد. لذا ارزش هاى PIC بايستى ب مى باش

ــه مى باشند، ولى از مطالعات قبلى  ــردد و مقادير مربوطه خاص آن مطالع گ

مى توان به عنوان راهنمايى براى انتخاب جايگاه هاى داراى چندشكلى بالا و 

مفيد براى مطالعات شجره اى مد نظر سود برد.

ــاى مولكولى براى ارزيابى تنوع  ــى از رايج ترين دستاوردهاى نشانگره يك

ــورد انتظار و  ــر هتروزايگوسيتى م ــى مى باشد. مقادي ــى، هتروزايگوسيت آلل

ــده در جايگاه هاى مختلف در جدول 4 نشان داده شده است. با  مشاهده ش

توجه به اطلاعات جدول 4 بيشترين و كمترين ميزان هتروزايگوسيتى مورد 

 (0/588) A43 (0/740) و A7 انتظار، به ترتيب مربوط به جايگاه هاى ژنى

مى باشد. نتايج حاكى از آن است كه در جايگاه هاى با تعداد آلل بيشتر، ميزان 

هتروزايگوسيتى بيشترى ديده مى شود. تنوع درون جمعيتى براى جمعيت 

ــوع پايين ناشى از همخونى  ــورد نظر 0/24 محاسبه شد كه اين مقدار تن م

ــا مى باشد. كنديمر و همكاران1 (2006) در زنبورهاى  بالا در اين جمعيت ه

عسل شمال غربى- شرقى مديترانه ميانگين هتروزايگوسيتى مشاهده شده 

ــب از (0/857 تا 0/285) و هتروزايگوسيتى مورد انتظار را (0/915  به ترتي

ــاى شمال ايران  ــد. رويان (1383) در جمعيت ه ــزارش كردن ± 0/252) گ

ميانگين هتروزايگوسيتى مشاهده شده را (0/254 ± 0/328) تا (0/229 ± 

ــزارش كردند و عنوان كردند كه جمعيت هاى شمال ايران داراى  0/519) گ

ــى مى باشند. موسوى (1389) ميانگين هتروزايگوسيتى  تنوع ژنتيكى پايين

ــران را 0/164 تا 0/243 و ميانگين  ــده شده ى جمعيت هاى شمال اي مشاه

ــا 0/799) گزارش كردند و بيان  ــى مورد انتظار را (0/786 ت هتروزايگوسيت

ــوع ژنتيكى  ــح پايينى از تن ــران داراى سط ــاى شمال اي ــد جمعيت ه كردن

ــى شانون به ترتيب  ــن و كمترين مقدار شاخص اطلاعات ــد. بيشتري مى باشن

ــاى A7(0/5180) و A28(0/3503) محاسبه شد. بيشترين  براى جايگاه ه

ــراى جايگاه هاى A7(0/3470) و  ــن تنوع ژنى نى (H) به ترتيب ب و كمتري

ــود 6 آلل در جايگاه ژنى A7 و بيشترين  A28(0/2598) محاسبه شد. وج

1 . Kandermir et al 

اندازه مكان ژنى

باند

تعداد آلل 
مشاهده 

شده

تعداد 

آلل موثر

شاخص 

اطلاعاتى شانون

تنوع 

(H)ژنى نى

هتروزيگوسيتي 

مشاهده شده

هتروزيگوسيتي 

مورد انتظار

A7
-191

105
61//36200/51800/34700/3800/740

A28
-197

113
31/47370/35030/25980/2200/489

A43
-166

122
31/55220/44610/26510/2200/499

A113
-291

168
51/59780/48770/32260/3400/715

A124
-205

162
41/37680/43070/28510/1000/588

4/21/46450/46010/29420/2520/614-ميانگين

0/220/160/15300/31280/1110/128-انحراف معيار

Popgene (v. 1.31) جدول 4- نتايج حاصل از تجزيه آمارى به وسيله نرم افزار
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ــزان شاخص شانون و تنوع ژنى نى(H) مى تواند بيانگر چند شكلى فراوان  مي

ــن جايگاه باشد و وجود 3 آلل در جايگاه A28 و كمترين ميزان شاخص  اي

ــون و تنوع ژني ني (H) در اين جايگاه مى تواند بيانگر چند شكلى پايين  شان

اين جايگاه باشد. بنابراين كمترين و بيشترين ميزان شاخص شانون و تنوع 

ژني نى(H)در اين جايگاه ها منطقى به نظر مى رسد و نتايج شاخص اطلاعاتى 

شانون و تنوع ژني نى(H) نتايج حاصل از هتروزايگوسيتى را تاييد مى كند.

ــه اين جمعيت  ها  ــزان هتروزايگوسيتى بدان معناست ك ــن بودن مي پايي

ــى آن رو به كاهش است.  ــى كمى هستند و فراوانى ژن ــى ژن داراى پراكندگ

ــزانH (تنوع ژنى نى) در  ــاى مشاهده شده و مي ــن مسئله از تعداد آلل ه اي

ــورد بررسى، به خوبى  قابل استنباط است. بنابراين مى توان  جمعيت هاى م

گفت كه در جمعيت هاى  زنبورعسل اين شهرستان فراوانى ژنى و تنوع رو به 

كاهش است و به سمت هموزايگوسيتى پيش مى رود.  با توجه به چندشكلى 

نسبتاً بالا در جايگاه  ژنى A7 در جمعيت  هاى مورد بررسى، اين جايگاه براى 

ساير مطالعات با استفاده از ريزماهواره ها توصيه مى شود. قابل ذكر است كه 

ــد جهت مطالعات آتى  ــد شكلى بيشترى را نشان دادن ــى كه چن جايگاه هاي

ــر مى باشند. با تلفيق نتايج مطالعه حاضر و مطالعات قبلى مى توان  مناسب ت

ــى از چندشكلى هاى جايگاه  ــا و اطلاعات كم ــت داشتن ركورده با در دس

ــن جمعيت ها مورد بررسى قرار گرفته اند در  ــواره اى كه تاكنون در اي ريزماه

 (QTL) ــر صفات كمى ــى و تعيين محل جايگاه هاى موثر ب جهت شناساي

استفاده نمود.

نتايج حاصل از درخت فيلوژنى در شكل (2) نشان داد كه كل زنبورهاى 

ــت را داده و هيچ گونه  ــان با يكديگر تشكيل يك جمعي ــل اين شهرست عس

ــدى جمعيتى در بين آنها وجود ندارد كه اين امر نشانگر شباهت  تقسيم بن

زياد زنبورهاى عسل اين شهرستان مى باشد.

ــر به علت خشكسالى هاى  ــح اين نتايج بايد گفت: در دهه اخي  در توضي

ــداد كوچ ها در برخى مناطق  ــان و كاهش منابع شهد و گرده، تع ــرر است مك

ــش الگوى كوچ ها باعث افزايش تداخل جمعيت ها  افزايش يافته است. افزاي

ــود. با توجه به خشكى استان و عدم وجود منابع طبيعى شهد و گرده  مى ش

در اكوسيستم طبيعى بسيارى از مناطق ييلاق-قشلاق اين كوچ ها مشترك 

ــوده و باعث تداخل بيشتر جمعيت ها ، تبادل آلل ها، كاهش تنوع ژنتيكى و  ب

نهايتاً افزايش همخونى مى شود. خشكسالى ها همچنين باعث افزايش تمايل 

ــى (شربت شكر) شده است،  ــورداران شهرستان به استفاده تغذيه كمك زنب

شكل2: درخت فيلوژنى ترسيم شده براى زنبورهاى عسل شهرستان  جيرفت براساس روش UPGMA و ضريب شباهت نى با استفاده 

NTSYS از نرم افزار
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آمارنامه كشاورزى سال1390، جلد دوم سال 1390.. 1

2 .http:// /اخبار زنبورعسل:زنبوردارى:پرورش-زنبورعسل:زنبور-عسل

1432/www.mellifera.ir
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ــن حالتى زنبورداران مناطق مختلف كليه كندوهاى خود را در يك  در چني

ــه (داراى اقليم مناسب) و به صورت همجوار قرار مى دهند. همجوارى  منطق

ــن كندوها و منبع تغذيه اى (شربت شكر) در اين نواحى نيز باعث تداخل  اي

جمعيت  و كاهش فاصله ژنتيكى آنها شده است. همچنين به دليل بالا رفتن 

هزينه هاى كوچ در سال هاى اخير زنبورداران تمايل دارند كندوهاى خود را 

ــط در سطح استان كوچ دهند، بنابراين عملاً با استان هاى ديگر ارتباطى  فق

ــم فقط در سطح استان  ــه و خريد و فروش ها و تبادل ملكه ه ــود نداشت وج

ــزان تنوع ژنتيكى  ــوارد باعث شده است كه مي ــود. همه اين م ــام مى ش انج

جمعيت ها كاهش يافته و هيچ گونه تقسيم بندى جمعيتى در آنها مشاهده 

نشود. كه در اين صورت مى تواند زنگ خطرى براى زنبورداران اين منطقه 

ــي از آن است كه عليرغم  ــده از اين تحقيق حاك ــج به دست آم ــد. نتاي باش

ــن دو زنبورستان، تنوع  ــش شديد ذخايرژنتيكى جمعيت زنبورعسل اي كاه

ژنتيكي هم در حد پايينى قرار دارد، پس اميد است جهت حفظ اين ذخاير 

ــار مطرح مى  باشند، تدابيري از  ــد ژنتيكي كه امروزه در جهان بسي ارزشمن

ــرف ديگر به نظر  ــان انديشيده شود از ط ــاي اجر ايى است ــرف سيستم ه ط

مي رسد بيش از يك نژاد بومى در منطقه جيرفت وجود ندارد، پس بايستي 

در جهت حفظ و نگهداري اين ذخاير ژنتيكي اقداماتي صورت پذيرد.

سپاسگزارى
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پژوهش فراهم كردند نهايت تشكر را دارند.
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