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 به توجه با. شودهای متفاوتی برای ارزيابی تنوع ژنتيکی در حشرات استفاده می امروزه، تکنيک

زنبورعسل  ژنتيکی تنوع ها،حفاظت گونه در جمعيتژنتيک  ساختار و ژنتيکی تنوع مطالعه اهميت

 311 تعداد. شد بررسی PCR-RFLPنشانگرکمک  استان کشور به 31آوری شده از  جمع ايرانی

سر و های قسمتاز  DNAاستخراج آوری و  نمونه زنبور کارگر جوان از مناطق مختلف کشور جمع

در اين مطالعه از . شد انجام با اندکی تغييرات Salting-outها با استفاده از روش  آن سينهقفسه

 (16S rDNAو  COIهای  ژن)ميتوکندريايی  DNAنواحی  PCR-RFLPآناليزهای نشانگر 

. ها با استفاده از چهار آنزيم برشی مورد هضم آنزيمی قرار گرفتنداستفاده و هر کدام از اين ژن

های زنبورعسل مورد خيلی پايينی را در جمعيتنتايج حاصل از آناليزهای اين نشانگر، تنوع ژنتيکی 

ميزان هتروزايگوسيتی مشاهده شده و مورد انتظار، شاخص شانون، تعداد آلل . مطالعه نشان داد

نتايج تجزيه کلاستر نشان داد که . ها صفر بود ثر و تنوع ژنی در اکثر جمعيتؤمشاهده شده و م

ها توزيع و در هم ادغام نده در سرتاسر شاخهصورت پراک ههای زنبورعسل مورد مطالعه ب نمونه

ماهيت  دليل تواند به اند که می کدام به تنهايی جمعيت مجزايی را تشکيل نداده اند و هيچ شده

، چندشکلی آنزيمی پايين، سيستم توليدمثلی هاپلوديپلوئيدی زنبورعسل، PCR-RFLPنشانگر 

 -های انسانی، خريد و فروش ملکه و کندو بين زنبورداران و داشتن مناطق کوچ و قشلاق فعاليت

در نتيجه، با توجه به نتايج مطالعه حاضر و عدم مطابقت آن با تحقيقات قبلی، . ييلاق مشترک باشد

های  برای مطالعات آينده جهت بررسی تنوع ژنتيکی جمعيت PCR-RFLPنشانگر گيری از ‎بهره

 .دشو پيشنهاد نمی زنبورعسل
 

 

 های کلیدی‎واژه
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افشانی گیاهان در امر گرده ایزنبورعسل اهمیت و نقش برجسته

 Bahador) داردزراعی و باغی، حفظ فلور گیاهی و محیط زیست 

et al. 2016) .های نادر و  حفظ تنوع گیاهی مخصوصاً گونه

های گیاهی در معرض انقراض که توسط  کمیاب و گونه

افشانی شوند در مقایسه با گردهافشانی میزنبورعسل گرده

نیز دارای اهمیت بیشتری این حشره محصولات کشاورزی توسط 

های ارزشمند، تنوع در اثر از بین رفتن این گونهزیرا  ،باشدمی

(. Levin 1984; Rahimi et al. 2018) افتدزیستی به خطر می

از بین هشت زیر گونه  معتقدند که زنبورعسلپرورش متخصصین 

ها در ایران  کنند یکی از آنزنبورعسل که در خاورمیانه زندگی می

باشد  می Apis mellifera medaوجود دارد که نام علمی آن 

(Bienefeld et al. 1996; Ebadi and Ahmadi 2008; Bahador 

et al. 2016 .)که نژادهای بومی در هر کشوری، یک از آنجایی

و محصولی راهبردی در اقتصاد آن کشور محسوب سرمایه ملی 

 نژادزیرگونه یا شوند بنابراین حفظ، نگهداری و تکثیر این می

زنبورعسل ایرانی در کشور از اهمیت بالایی برخوردار است زیرا 

گذر از موانع  ها سال انتخاب طبیعی واین نژاد بعد از میلیون

ط نامساعد محیطی و شرای هاآفات و بیماری بسیار، با غلبه بر

همچنان به حیات خویش ادامه داده و به تکثیر و ازیاد نسل 

زنبورعسل ایرانی، نژاد بومی دلیل دیگر توجه به . است پرداخته

 ;Royan et al. 2007)باشد حفظ ذخایر و منابع ژنتیکی کشور می

Rahimi et al. 2018.) های زیادی در ایران با چالش زنبورعسل

کی از مشکلات موجود، ضعف در بخش اصلاح ی. مواجه است

آنچه به بهبود و توسعه هر چه بیشتر . نژاد زنبورعسل کشور است

کرد حفظ ذخایر ژنتیکی،  در آینده کمک خواهد صنعت این

های اصلاح نژادی هدفمند، افزایش صفات مطلوب اجرای برنامه

. های زنبورعسل کشور استو حذف صفات نامطلوب در جمعیت

های خاص اصلاح نژادی در زنبورعسل که و پیشرفت برنامهاجرا 

تواند در آینده به بهبود صفات اقتصادی، رفتاری و بهداشتی می

ژنتیکی موجود در  زنبورعسل ایرانی کمک کند به میزان تنوع

بنابراین اولین . های مختلف زنبورعسل کشور بستگی داردجمعیت

مشخص نمودن میزان  گام برای رسیدن به اصلاح نژاد هدفمند،

. باشدهای زنبورعسل کشور میژنتیکی موجود در جمعیت تنوع

توان برای اصلاح نژاد پس از تعیین وضعیت ژنتیکی آن، می

ریزی و طی یک برنامه اصلاح نژادی برنامهزنبورعسل ایرانی 

مدت و هدفدار، صفات اقتصادی مورد نظر را در آن جمعیت بلند

 (.Rahimi et al. 2018) ب را حذف کردمتمرکز و صفات نامطلو

اخیر جهت مطالعه  هایسال در مولکولی یهاکیتکناستفاده از 

 است یافته ایگسترده کاربرد شده، حفاظتو  یبوم جانوران

(Mahmoodi et al. 2018 .)آمده از این   دست اطلاعات به میزان

 مطالعه برای ارزیابی قابل پارامترهای از یکی ژنتیکی، هایکیتکن

 بین ژنتیکی هایتفاوت درک و مختلف هایجمعیت

همچنین، مطالعه  .(Mohammadabadi 2017) هاست جمعیت

های مولکولی، بسیار مهم و نژادهای بومی با استفاده از تکنیک

 ;Alinaghizadeh et al. 2007)ها مفید است  بندی آن برای طبقه

Moazeni et al. 2016 .)از عمیقی دانش اساس بر باید حفاظت 

 و شناسایی برای تلاش لذا باشد، خاص نژادهای ژنتیکی منابع

 اهمیت بسیار محلی و بومی نژادهای ژنتیکی خصوصیات تعیین

تنوع ژنتیکی ( Askari et al. 2010; Moazeni et al. 2016) دارد

ها، تکامل یک عنصر اساسی برای پیشرفت ژنتیکی، حفظ جمعیت

باشد محیطی متغییر و مختلف میو سازگاری به شرایط 

(Mohammadabadi et al. 2017; Ghasemi et al. 2010.) 

 هایو تکنیک ژنتیکی در زنبورعسل نیاز به ابزارها مطالعه تنوع

در  های مختلفی جهت تعیین وضعیت ژنتیکیتکنیک. ای داردویژه

 هم مطالعات ژنتیکی در زنبورعسل،. شده استزنبورعسل استفاده 

 Rahimi and ) اطلاعات مورفولوژیکی تجزیه و تحلیل اسبراس

Asadi 2010; Meral 2010; Rahimi el al. 2013, Rahimi and 

Mirmoayedi 2013; Rahimi et al. 2014, Alattal et al. 2014; 

Rahimi et al. 2017) است  تهو اطلاعات مولکولی صورت گرف

(Estoup et al. 1995; Solignac et al. 2004; Özdïl et al. 2009; 

Papachristoforou et al. 2013; Rahimi et al. 2014; Bahador 

et al. 2016; Rahimi et al. 2016a,b, Rangel et al. 2016; 

Rahimi et al. 2018.)  خصوصیات مورفولوژیکی برای مطالعات

های محیطی زیرا نسبت به انتخاب رسندنظر نمی بهژنتیکی مناسب 

ییر شرایط محیطی خیلی حساس هستند از طرف دیگر، برای و تغ

، نشانگرهای بهتر و DNAمبتنی بر مطالعات ژنتیکی، نشانگرهای 

 .Avise et al. 1987; Franck et al)د نباشقابل اعتمادتری می

2000, Muñoz et al. 2014; Rahimi et al. 2014; Techer et al. 

قدرتمندی برای مطالعات های اخیر ابزارهای  در سال(. 2015

  مقدمه
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. استده شفراهم  زنبورعسلاز جمله  حشرات ژنتیکی

مبتنی  مولکولی و ترین و مفیدترین این ابزارها، نشانگرهای اساسی

های مهم مزیت کی ازی(. Behura 2006)هستند  DNAبر 

مورفولوژیکی این  نشانگرهاینشانگرهای مولکولی نسبت به 

محیطی و تغییر شرایط محیطی های است که نسبت به انتخاب

یک نشانگر مولکولی مبتنی (. Palmer et al. 2000)حساس نیستند 

جهت ارزیابی تنوع ژنتیکی باید دارای چند ویژگی  DNAبر 

مناسب از قیبل توارث پذیر بودن، چندشکلی و توارث همبارز 

، تظاهر در مراحل اولیه یرداشتن، داشتن قابلیت نتایج تکرار پذ

ص آن سریع، آسان و ارزان باشد ییستازی نداشتن و تشخاپ ،رشد

(Segura 2000; Channuntapipat et al. 2001; Avise 2004.) 

 DNAیکی از نشانگرهای مولکولی مبتنی بر PCR-RFLPنشانگر 

علت همبارز بودن، تکرار پذیر بودن و داشتن قابلیت  است که به

مطالعات  عنوان یک نشانگر مطمئن برای تشخیص بالا، به

های ژنتیکی، تعیین فیلوژنتیکی، تخمین تنوع ژنتیکی، تهیه نقشه

های ژن بر روی کروموزوم، تعیین نشانگرهای ژنتیکی  مکان

های ژنتیکی توسعه ها و تشخیص بیماریها، آنالیز جمعیت گونه

 ;Botstein et al. 1980; De La Rua et al. 2004)یافته است 

Brito and Arias 2005; Li 2007; Ferreira et al. 2013.)  در یک

ژنتیکی شش جمعیت زنبورعسل از مناطق  ساختارهای ،ایمطالعه

سه و  PCR-RFLPمختلف یونان و قبرس با استفاده از آنالیزهای 

مورد بررسی ( ND5و  16S rDNA ،COI) mtDNAهای ناحیه ژن

ترتیب هفت، هشت و هفت آنزیم محدودگر  به. قرار گرفت

های  ترتیب در ژن شناسایی شد که حداقل یک جایگاه برشی را به

16S rDNA ،COI  وND5 در این مطالعه، هفت . داشتند

 های هاپلوتایپ مختلف شناسایی شد که به طور واضحی نمونه

های سایر نژادها را از نمونه A. m. macedonicaنژاد  زنبورعسل

 (2009) ش دیگریدر پژوه (.Bouga et al. 2005)تفکیک کردند 

Özdil et al. های زنبورعسل ترکیه خصوصیات مولکولی جمعیت

میتوکندریایی  DNAنواحی  PCR-RFLPرا با استفاده از نشانگر 

(COI-COII )های آن مورد مطالعه قرار ارزیابی و نتایج توالی

کارگر  نمونه زنبور 200 میتوکندریایی DNAاین محققان، . دادند

 آوری شدهموقعیت جغرافیایی مختلف در ترکیه جمع 27را که از 

با  COI-COIIهضم ناحیه بین ژنی . بود، مورد بررسی قرار دادند

، برای اولین بار در این مطالعه چهار الگوی باندی DraIآنزیم 

در این مطالعه نشان  چندین جایگاه چندشکل. مختلف تولید کرد

 Cبه شاخه تکاملی  های زنبورعسل ترکیه متعلق دادند که جمعیت

هشت هاپلوتایپ جدید در این مطالعه پیدا شد که اکثر . هستند

برای در مطالعه حاضر،  .بودند Cها متعلق به شاخه تکاملی  آن

های مناسب داشتن ویِژگی باآل یک تکنیک ایده شناسایی

ارزیابی تنوع ژنتیکی زنبورعسل  جهت DNAنشانگرهای مبتی بر 

این استفاده شد تا با توجه به نتایج  PCR-RFLP نشانگر، از ایرانی

-PCRنشانگر آیا: مطالعه بتوان به جواب این سئوال دست یافت

RFLP زنبورعسل نیک مناسبی برای ارزیابی تنوع ژنتیکی در تک

 است؟

 

شامل )استان کشور  27از  1393برداری در تابستان سال نمونه

های آذربایجان غربی، آذربایجان شرقی، اردبیل، زنجان، استان

کردستان، گیلان، مازندران، گلستان، خراسان شمالی، خراسان 

همدان، کرمانشاه، ایلام، لرستان، اصفهان، چهار تهران، رضوی، 

انجام ( محال و بختیاری، فارس، کرمان و سیستان و بلوچستان

هر استان پنج شهرستان  برداری، ازدر این نمونه(. 1شکل )گرفت 

کلنی انتخاب  377و از هر شهرستان یک زنبورستان با تعداد بالای 

و از هر زنبورستان با توجه به ظرفیت و پتانسیل زنبورداری آن 

در . برداری قرار گرفتندکندو مورد نمونه 3الی  1شهرستان، 

 2برداری و از هر کندو کلنی زنبورعسل مورد نمونه 157مجموع 

 .نه زنبور کارگر از محل پرورش نوزاد برداشته شدنمو

کارگر های سینه زنبورسر و قفسههای قسمتاز  DNAاستخراج 

با Salting out (and Martinez 1997 Aljanabi )روش براساس 

نمونه زنبورکارگر  DNA 377اندکی تغییرات انجام و در مجموع 

 .استخراج شد

زنبورعسل ایرانی، از  نتیکیتنوع ژدر این پژوهش، برای ارزیابی 

 .دش استفاده میتوکندریایی DNAنواحی  PCR-RFLPآنالیزهای 

مربوط به دو ژن  قطعه نتایج حاصل از تکثیر دواز بدین منظور، 

 .شد استفاده (16S rDNA و COI) میتوکندریایی

  ها مواد و روش
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 بردای در این پژوهشمناطق مورد مطالعه و تحت نمونه -1شکل 

 

 16Sژن  bp 900و قطعه  COIژن  bp 1720برای تکثیر قطعه 

rDNA  های زنبورعسل مورد مطالعه، از نمونه میتوکندریاییژنوم

ای  واکنش زنجیره .دشاستفاده  1آغازگرهای ارائه شده در جدول 

میکرولیتر  25مراز با استفاده از دستگاه ترموسایکلر و در حجم پلی

با مقداری  2دول های ارایه شده در ج مطابق با مقادیر و غلظت

. های مورد نظر انجام گرفت تغییرات برای هر دو قطعه از ژن

 95سازی اولیه  واسرشته: شامل PCRهای واکنش حراراتی  سیکل

تکرار  35و ( یک تکرار)گراد در چهار دقیقه  درجه سانتی

گراد در یک دقیقه، دمای  درجه سانتی 95سازی ثانویه  واسرشته

گراد در یک دقیقه، گسترش اولیه  سانتیدرجه  55اتصال آغازگر 

 02گراد در دو دقیقه و در نهایت گسترش نهایی  درجه سانتی 02

جهت اطمینان از . بودند( یک تکرار)گراد در ده دقیقه  درجه سانتی

با استفاده از  PCRآمیز قطعات مورد نظر، محصول  تکثیر موفقیت

آمیزی با  ده و پس از رنگشالکتروفورز  یک درصدژل آگارز 

پس . برداری از ژل مشاهده شداتیدیوم بروماید در دستگاه تصویر

ها با همین برنامه از تکثیر موفق قطعات مورد نظر، تمام نمونه

های برشی ، با استفاده از آنزیمPCRسپس محصول . تکثیر شدند

تمام . مورد هضم آنزیمی قرار گرفتند 3ارایه شده در جدول 

در ( گراد درجه سانتی 05در دمای ) TaqIم جز آنزیها بهآنزیم

ساعت با اندکی  12-10گراد به مدت درجه سانتی 30دمای 

منظور تفکیک  بهسپس . تغییرات برای هر آنزیم انکوبه شدند

آگارز دو ژل  های برشی، ازی حاصل از هضم توسط آنزیمباندها

 جهت نمایان کردن قطعات ،پس از الکتروفورز. دشدرصد استفاده 

 برایاز اتیدیوم بروماید  های برشی، برش داده شده با آنزیم

آمیزی، با استفاده از دستگاه  بعد از رنگ. ه شدآمیزی استفاد نگر

عکس گرفته و جهت  ها برداری از ژل، از تمام تصاویر ژل تصویر

 .آنالیزهای بعدی در حافظه سیستم ذخیره شدند

 
 زنبورعسل میتوکندریایی 16S rDNAو  COIهای آغازگرهای استفاده شده جهت تکثیر قطعاتی از ژن -1جدول

 نام ژن جهت آغازگر آغازگرتوالی  دمای اتصال منبع

Özdil et al . 2012 55 5´-GATTACTTCCTCCCTCATTA-3´ Forward 
COI 

5´-AATCTGGATAGTCTGAATAA-3´ Reverse 

Bouga et al. 2005 55 
5´-CAACATCGAGGTCGCAAACATC-3´ Forward 

16S rDNA 
5´-GTACCTTTTGTATCAGGGTTGA-3´ Reverse 

 

 میتوکندریایی زنبورعسل 16S rDNAو  COIهای مراز جهت تکثیر قطعاتی از ژنای پلیمقدار مواد مورد نیاز از هر ماده در واکنش زنجیره -2جدول

 مواد واکنش (میکرولیتر)ازای هر واکنشمقدار ماده مورد نیاز به  غلظت نهایی

X1 5/2  PCR –buffer (10x) 
mM  2  1 MgCl2 (50mM) 

mM  10/0  0/7  dNTP mix (10 mM) 

ng  0/0  1 Forward Primer (10 ng) 

ng  0/7  1 Reverse Primer (10 ng) 
U  1  2/7  Taq DNA Polymerse 

ng/µl  07  3 DNA(20 ng/µl) 

- 9/15  Distilled Distil Water 

 

 

 میتوکندریایی زنبورعسل 16S rDNAو  COIهای های برشی استفاده شده در این مطالعه جهت هضم آنزیمی قطعات تکثیر شده ژنآنزیم -3جدول
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 ها نام ژن ها نام آنزیم منبع

Özdil et al. 2012 Sau3AI, SspI, TaqI, NcoI COI 

Bouga et al. 2005 DraI, EcoRI, Sau3AI, SspI 16S rDNA 

 

های حاصل از هضم با در تحقیق حاضر، تمام تصاویر ژل

حضور و عدم )های برشی با استفاده از روش صفر و یک  آنزیم

جهت . و روش الفبای انگلیسی امتیازبندی شدند( حضور باند

از دست آوردن اندازه باندها و امتیازدهی با روش اندازه باند،  هب

دست آوردن فواصل  هبرای ب .استفاده شد AlphaEaseFCافزار  نرم

های اصلی از  لفهؤژنتیکی، ضرایب تشابه ژنتیکی و تجزیه به م

، برای محاسبه NTSYS( Roelfs et al. 1988)افزار  نرم

تعداد آلل مشاهده شده و : شامل)های ژنتیک جمعیت  شاخص

انتظار، شاخص شانون شده و مورد ثر، هتروزایگوسیتی مشاهده ؤم

  POPGENE V. 1.31(Yeh et al. 1997) افزار از نرم( و تنوع ژنی

. برای تجزیه کلاستر استفاده شد V. 4  PASTEافزار و از نرم

های نشانگری از قبیل میزان اطلاعات چند شکلی شاخص

(Polymorphism Information Content (PIC) ) براساس فرمول

PIC = 1-    
    (Lynch and Walsh 1998) شاخص نشانگری ،

(Marker Index(MI) )با استفاده از فرمول (Powel et al. 1996) 

MI=PIC×N×βثر ؤ، شاخص نسبت چند گانه م(Effective 

Multiplex Ratio (EMR) ) براساس فرمولEMR = N ×β 

(Powel et al. 1996)  و قدرت تفکیک(Resolving power 

(RP) )ه از فرمولبا استفاد (Anderson et al. 1993) RP =     

تعداد کل باندها برای هر جفت  Nدر این فرمول  .دشمحاسبه 

های چندشکل تعداد جایگاه)درصد چند شکلی  βآغازگر و 

 .است( هاتقسیم بر کل جایگاه

 

 برای ارزیابی تنوع PCR-RFLPاز نشانگر  در مطالعه حاضر

برای دستیابی . دشهای زنبورعسل ایرانی، استفاده ژنتیکی جمعیت

( 16S rDNAو  COI)به اهداف مورد نظر، دو ژن میتوکندریایی 

و از  bp 1720یک قطعه  COIمورد مطالعه قرار گرفتند که از ژن 

ای با استفاده از واکنش زنجیره bp 900یک قطعه  16S rDNAژن 

بعد از انجام واکنش . آمیز تکثیر شدند طور موفقیت مراز بهپلی

ژن  bp 1720مراز و تکثیر قطعات نامبرده، قطعه ای پلیزنجیره

COI های برشی با آنزیمNcoI ،TaqI ،SspI  وSau3AI  و قطعه

bp 900  16ژنS rDNA های برشی  با آنزیمDraI ،EcoRI ،PstI 

گرفتند آمیز مورد هضم آنزیمی قرار  طور موفقیت به TaqIو 

نتایج مطالعه حاضر نشان داد که دامنه اندازه آللی  (.2شکل)

دامنه . متغییر بود bp 1720-37قطعات هضم شده در محدوده 

های زنبورعسل مورد  اندازه آللی حاصل از هضم آنزیمی نمونه

مطالعه، دارای اختلافات جزئی نسبت به دامنه اندازه آللی گزارش 

 Bouga et al. ، (2008)Zaitoun et(2005) شده توسط مطالعات

al. ، (2009)Kekecoglu et al. ، (2010)Kelecoglu  وÖzdil et 

al. (2012 )های در نتیجه هضم آنزیمی قطعات تکثیر شده ژن. بود

COI  16وS rDNA باند  27و  19ترتیب  های ذکر شده بهبا آنزیم

چندشکل  ترتیب چهار و هشت باند تولید شدند که از این تعداد به

بین صفر ( PIC)محتوی اطلاعات چندشکلی (. 0جدول ) بودند

متغییر بود که بیشترین آن مربوط به هضم آنزیمی قطعه  050/7تا 

و کمترین مقدار آن  SspIبا آنزیم برشی  COIتکثیر شده ژن 

 NcoIبا آنزیم  COIمربوط به هضم آنزیمی قطعه تکثیر شده ژن 

 . بود

 

 
هضم با از بعد  زنبورعسل COIژن  bp 1720الگوی باندی قطعه  -2شکل 

: Sau3AI( .M آنزیم برشیTaqI ،(B :)آنزیم برشی (: A)های برشی،  آنزیم

هضم شده  PCRمحصول های نمونه 1-11های ، چاهکbp 1577مارکر  سایز

 (نامبردهبرشی های با آنزیم

 

شده ژن  بیشترین درصد چندشکلی مربوط به هضم قطعه تکثیر

16S rDNA های برشی  با آنزیمDraI ،PstI  وTaqI 57به میزان 

  نتایج و بحث
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درصد و کمترین مقدار آن متعلق به هضم آنزیمی قطعه تکثیر شده 

بیشترین  .به میزان صفر بود TaqIو  NcoIبا آنزیم  COIژن 

( EMR)ثر ؤو شاخص نسبت چندگانه م( MI)شاخص نشانگری 

با  16S rDNAژن  شدهمربوط به هضم آنزیمی قطعه تکثیر 

ها مربوط  و کمترین مقدار آن TaqIو  DraI ،PstIهای برشی  آنزیم

و  NcoIهای  با آنزیم COIبه هضم آنزیمی قطعه تکثیر شده ژن 

TaqI همچنین، بیشترین شاخص قدرت تفکیک . بود(RP ) مربوط

و  SspIبا آنزیم برشی  COIبه هضم آنزیمی قطعه تکثیر شده ژن 

کمترین مقدار این شاخص مربوط به هضم آنزیمی قطعه تکثیر 

براساس نتایج  (.0جدول )بود  NcoIبا آنزیم برشی  COIشده ژن 

ثر در جمعیت ؤدست آمده، میانگین تعداد آلل مشاهده شده و م هب

های زنبورعسل زنبورعسل استان اردبیل بیشتر از سایر جمعیت

فراوانی بالای تعداد آلل مشاهده  (.0و  5جداول )مورد مطالعه بود 

ثر در جمعیت زنبورعسل استان اردبیل نشأت گرفته از ؤشده و م

است که این موضوع حاکی از تنوع  DraIو  Sau3AIهای آنزیم

های  بیشتر جمعیت زنبورعسل این استان نسبت به سایر جمعیت

در مطالعه حاضر بیشترین  .باشد زنبورعسل مورد مطالعه می

 DraIو  Sau3AIهای تعداد آلل مشاهده شده در آنزیم میانگین

مشاهده شد در مقابل کمترین میانگین تعداد آلل مشاهده شده 

بیشترین میانگین تعداد آلل (. 0جدول )بود  NcoIمربوط به آنزیم 

 (2005) در مطالعات DraIو  Sau3AIمشاهده شده در آنزیم 

Bouga et al.، (2009) Kelecoglu et al. (2012) وÖzdil et al.  

و همچنین، کمترین میانگین تعداد آلل مشاهده شده در آنزیم 

NcoI (2009) در تحقیقات Kelecoglu et al.  نیز گزارش شده

 .است

 

 
های ژن)  میتوکندریایی زنبورعسل DNAهای  آنزیمی دو قطعه از ژنهای زنبورعسل مورد مطالعه با استفاده از هضم  ژنوتیپ نمونه 377نتایج حاصل از بررسی  -0جدول 

COI  16وS rDNA) 

 نام نام نشانگر
 هاژن

 نام
 هاآنزیم

دامنه اندازه 
آللی مشاهده 

 (bp) شده

تعداد کل 
 باندها

تعداد 
باندهای 
 چندشکل

محتوای 
اطلاعات 
چندشکلی 

(PIC) 

درصد 
 چندشکلی

 شاخص
MI 

 شاخص
EMR 

 RP شاخص

mtDNA 

COI 

NcoI 1720 1 7 7 7 7 7 2 

TaqI 007-203  3 7 000/7  7 7 7 0 

SspI 527-37  0 2 050/7  5/20  009/7  501/7  10 

Sau3AI 307- 00  0 2 030/7  25 010/7  5/7  75/12  

16S rDNA 

EcoRI 000- 000  0 2 030/7  25 010/7  5/7  72/12  

DraI 355- 07  0 2 570/7  57 570/7  1 71/0  

PstI 501-305  0 2 570/7  57 570/7  1 0 

TaqI 500-015  0 2 570/7  57 570/7  1 72/0  

 

 های مورد مطالعههای زنبورعسل استانثر در جمعیتؤمیانگین تعداد آلل مشاهده شده و م -5جدول 

هاجمعیت  
 میانگین

خراسان 
 رضوی

خراسان 
 شمالی

 کردستان زنجان گیلان مازندران گلستان
آذربایجان 

 غربی

آذربایجان 
 شرقی

 اردبیل

na 025/3  305/3  305/3  305/3  305/3  025/3  305/3  305/3  305/3  125/0  
ne 772/1  1 1 1 1 775/1  1 1 1 710/1  

na : میانگین تعداد آلل مشاهده شده وne : ثرمؤمیانگین تعداد آلل 

 های مورد مطالعهزنبورعسل استانهای ثر در جمعیتؤمیانگین تعداد آلل مشاهده شده و م -5دامه جدولا

هاجمعیت  
 میانگین

 اصفهان لرستان ایلام تهران همدان کرمانشاه
چهار محال و 

 بختیاری
 کرمان فارس

سیستان و 
 بلوچستان

na 305/3  305/3  305/3  305/3  305/3  305/3  305/3  025/3  025/3  305/3  
ne 1 1 1 1 1 1 1 770/1  775/1  1 

na : میانگین تعداد آلل مشاهده شده وne :ثرؤمیانگین تعداد آلل م 
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 های زنبورعسل مورد مطالعهدر جمعیت (ne) ثرؤو م( na)تعداد آلل مشاهده شده  -0جدول 

 زنبورعسل ایرانی

(هاکل جمعیت)  
شرقیآذربایجان اردبیل غربیآذربایجان  شمالیخراسان گلستان مازندران گیلان زنجان کردستان   خراسان رضوی 

هاجمعیت  

 

هاآنزیم  

 نام

هاژن  
na ne na ne na ne na ne na ne na ne na ne na ne na ne na ne na ne 

1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 NcoI 

COI 
3 1 3 1 3 1 3 1 3 1 3 1 3 1 3 1 3 1 3 1 3 1 TaqI 

0 1 5 1 5 1 5 1 5 1 5 1 5 1 5 1 5 1 5 1 0 72/1  SspI 

0 1 0 1 0 1 0 1 0 1 0 1 0 1 0 1 0 1 0 1 0 1 Sau3AI 

0 1 0 72/1  2 1 2 1 2 1 2 1 2 1 2 1 2 1 2 1 2 1 EcoRI 

16S rDNA 
0 1 0 1 0 1 0 1 0 1 0 70/1  0 1 0 1 0 1 0 1 0 1 DraI 

0 1 0 70/1  2 1 2 1 2 1 2 1 2 1 2 1 2 1 2 1 2 1 PstI 

0 1 0 70/1  2 1 2 1 2 1 2 1 2 1 2 1 2 1 2 1 2 1 TaqI 

na   وne ثرؤترتیب تعداد آلل مشاهده شده و م به 

 
 های زنبورعسل مورد مطالعهدر جمعیت (ne)ثرؤو م( na)تعداد آلل مشاهده شده -0ادامه جدول 

na   وne ثرؤترتیب تعداد آلل مشاهده شده و م به 

 زنبورعسل ایرانی

(هاکل جمعیت)   

سیستان و 

 بلوچستان
 فارس کرمان

چهار محال و 

 بختیاری
 کرمانشاه همدان تهران ایلام لرستان اصفهان

 ها جمعیت

 

 ها      آنزیم

 نام

 هاژن
na ne na ne na ne na ne na ne na ne na ne na ne na ne na ne na ne 

1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 NcoI 

COI 
3 1 3 1 3 1 3 1 3 1 3 1 3 1 3 1 3 1 3 1 3 1 TaqI 

0 1 5 1 5 1 5 1 5 1 5 1 5 1 5 1 5 1 5 1 5 1 SspI 

0 1 0 1 0 1 0 75/1  0 1 0 1 0 1 0 1 0 1 0 1 0 1 Sau3AI 

0 1 2 1 0 70/1  2 1 2 1 2 1 2 1 2 1 2 1 2 1 2 1 EcoRI 

16S rDNA 
0 1 0 1 0 1 0 1 0 1 0 1 0 1 0 1 0 1 0 1 0 1 DraI 

0 1 2 1 2 1 2 1 2 1 2 1 2 1 2 1 2 1 2 1 2 1 PstI 

0 1 2 1 2 1 2 1 2 1 2 1 2 1 2 1 2 1 2 1 2 1 TaqI 
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با منظور نمودن میانگین د که شمشخص  0براساس نتایج جدول 

هتروزایگوسیتی مشاهده شده و مورد انتظار برای هر آنزیم برشی، 

بیشترین میانگین هتروزایگوسیتی مشاهده شده و مورد انتظار 

 NcoIهای ها مربوط به آنزیم و کمترین آن EcoRIمربوط به آنزیم 

و ( Ho)نتایج میزان هتروزایگوسیتی مشاهده شده . بودTaqI و

با توجه به نتایج . ارائه شده است 9در جدول ( He)مورد انتظار 

( Ho)دست آمده، بیشترین میزان هتروزایگوسیتی مشاهده شده  هب

مربوط به جمعیت زنبورعسل استان اردبیل ( He)و مورد انتظار 

با توجه به . دشمشاهده  TaqIو  PstIهای و در آنزیم( 111/7)

های خراسان های زنبورعسل استاندست آمده، در جمعیت هنتایج ب

غربی، شمالی، گلستان، مازندران، گیلان، کردستان، آذربایجان

شرقی، کرمانشاه، همدان، تهران، ایلام، لرستان، اصفهان، آذربایجان

چهارمحال و بختیاری و سیستان و بلوچستان، میزان 

صفر بود ( He)و مورد انتظار ( Ho)یگوسیتی مشاهده شده هتروزا

ها مشاهده ها با استفاده از این شاخصو تنوعی در این جمعیت

 .ISSR (Rahimi et alو   SSRنشانگرهاینشد که با نتایج 

2016a,b, 2020 )بیشترین  .مطابقت نداشت هابرای همین جمعیت

در ( He)مورد انتظار و ( Ho)میزان هتروزایگوسیتی مشاهده شده 

رضوی، زنجان، فارس های خراسانهای زنبورعسل استانجمعیت

، SspI (720/7) ،DraI (755/7)های ترتیب در آنزیم و کرمان به

SspI (700/7 ) وSau3AI (703/7 ) در جمعیت . دشمشاهده

زنبورعسل استان اردبیل، بیشترین میزان هتروزایگوسیتی مشاهده 

 TaqIو  PstIهای در آنزیم( He)انتظار و مورد ( Ho)شده 

و ( Ho)و کمترین میزان هتروزایگوسیتی مشاهده شده ( 111/7)

و  NcoI ،TaqI ،SspI ،Sau3AIهای در آنزیم( He)مورد انتظار 

DraI (7 )کلیه )در جمعیت زنبورعسل ایرانی . مشاهده شد

و ( Ho)بیشترین میزان هتروزایگوسیتی مشاهده شده ( هاجمعیت

و  TaqIو  EcoRI ،PstIهای ترتیب در آنزیم به( He)مورد انتظار 

و مورد انتظار ( Ho)کمترین میزان هتروزایگوسیتی مشاهده شده 

(He )های در آنزیمNcoI  وTaqI  بیشترین میزان . دشمشاهده

( He)و مورد انتظار ( Ho)میانگین هتروزایگوسیتی مشاهده شده 

ترتیب در جمعیت  ها بهیتبا در نظر گرفتن میانگین جمع

( 727/7 ± 707/7)و ( 727/7 ± 701/7)زنبورعسل استان اردبیل 

 . مشاهده شد

های زنبورعسل مورد مطالعه با در مطالعه حاضر در بین جمعیت

های برشی مورد بررسی به ازای هر در نظر گرفتن نتایج آنزیم

 PstIهای جمعیت، بیشترین میزان شاخص شانون مربوط به آنزیم

د شو در جمعیت زنبورعسل استان اردبیل مشاهده  TaqIو 

 (.17جدول )

 
 های برشی استفاده شده در مطالعه حاضرثر آنزیمؤمیانگین تعداد آلل مشاهده شده و م -0جدول 

 COI 16S rDNA هاژن

 هاآنزیم
 NcoI TaqI SspI Sau3AI EcoRI DraI PstI TaqI میانگین

na 1 3 1/5 1/0 2/2 1/0 1/2 1/2 
ne 1 1 771/1 772/1 773/1 772/1 773/1 773/1 

 
 مورد بررسی های برشیمیانگین هتروزایگوسیتی مشاهده شده و مورد انتظار در آنزیم -0جدول 

 COI 16S rDNA هاژن

 هاآنزیم
 NcoI TaqI SspI Sau3AI EcoRI DraI PstI TaqI میانگین

Ho 7 7 771/7 773/7 770/7 772/7 775/7 775/7 
He 7 7 771/7 773/7 770/7 772/7 775/7 775/7 
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 (هاکلیه جمعیت)جمعیت زنبورعسل ایرانی ها و به تفکیک هر آنزیم برشی برای هر یک از جمعیت( He)و مورد انتظار ( Ho)هتروزایگوسیتی مشاهده شده  -9جدول 

 زنبورعسل ایرانی
 (هاکل جمعیت) 

 گلستان مازندران گیلان زنجان کردستان آذربایجان غربی آذربایجان شرقی اردبیل
خراسان 
 شمالی

 خراسان رضوی
 هاجمعیت

 
 هاآنزیم

 هاژن

Ho He Ho He Ho He Ho He Ho He Ho He Ho He Ho He Ho He Ho He Ho He 

7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 NcoI 

COI 
7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 TaqI 

771/7 771/7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 720/7 720/7 SspI 

770/7 770/7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 Sau3AI 

770/7 770/7 755/7 755/7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 EcoRI 

16S rDNA 
772/7 772/7 7 7 7 7 7 7 7 7 755/7 755/7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 DraI 

770/7 770/7 111/7 170/7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 PstI 

770/7 770/7 111/7 170/7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 TaqI 

  میانگین 775/7 775/7 7 7 7 7 7 7 7 7 711/7 712/7 7 7 7 7 7 7 727/7 727/7 773/7 773/7
  انحراف معیار 719/7 719/7 7 7 7 7 7 7 7 7 702/7 700/7 7 7 7 7 7 7 707/7 701/7 770/7 770/7

 

 
 ها و جمعیت زنبورعسل ایرانیبه تفکیک هر آنزیم برشی برای هریک از جمعیت( He)و مورد انتظار ( Ho)هتروزایگوسیتی مشاهده شده  -9جدول ادامه 

 زنبورعسل ایرانی
(هاکل جمعیت)   

سیستان و 
 بلوچستان

 فارس کرمان
چهار محال و 

 بختیاری
 کرمانشاه همدان تهران ایلام لرستان اصفهان

هاجمعیت  
 

هاآنزیم  

هاژن  

Ho He Ho He Ho He Ho He Ho He Ho He Ho He Ho He Ho He Ho He Ho He 

7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 NcoI 

COI 
7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 TaqI 

771/7  771/7  7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 SspI 

770/7  770/7  7 7 7 7 700/7  700/7  7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 Sau3AI 

770/7  770/7  7 7 703/7  703/7  7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 EcoRI 

16S rDNA 
772/7  772/7  7 7 7  7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 DraI 

770/7  770/7  7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 PstI 

770/7  770/7  7 7 7  7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 TaqI 

773/7  773/7  7 7 770/7  770/7  710/7  713/7   میانگین 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 
770/7  770/7  7 7 722/7  722/7  753/7  709/7   انحراف معیار 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 
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 (هاکلیه جمعیت)ها و زنبورعسل ایرانی صورت میانگین برای هر یک از جمعیت استان شاخص اطلاعات شانون محاسبه شده به تفکیک هر آنزیم برشی و به -17جدول 
 شاخص شانون

هاژن  زنبورعسل ایرانی 
(هاکل جمعیت)   

 اردبیل
آذربایجان 

 شرقی
 گلستان مازندران گیلان زنجان کردستان آذربایجان غربی

خراسان 
 شمالی

خراسان 
 رضوی

هاجمعیت  
هاآنزیم  

7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 NcoI 

COI 
7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 TaqI 

7779/7  7 7 7 7 7 7 7 7 7 727/7  SspI 

7733/7  7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 Sau3AI 

7710/7  720/7  7 7 7 7 7 7 7 7 7 EcoRI 

16S rDNA 
7733/7  7 7 7 7 739/7  7 7 7 7 7 DraI 

7733/7  753/7  7 7 7 7 7 7 7 7 7 PstI 

7733/7  753/7  7 7 7 7 7 7 7 7 7 TaqI 

7722/7  713/7  7 7 7 770/7  7 7 7 7 773/7   میانگین 
7730/7  730/7  7 7 7 735/7  7 7 7 7 715/7   انحراف معیار 

 
 ها و زنبورعسل ایرانیصورت میانگین برای هر یک از جمعیت استان شاخص اطلاعات شانون محاسبه شده به تفکیک هر آنزیم برشی و به -17جدول ادامه 

 شاخص شانون
 زنبورعسل ایرانی هاژن

(هاکل جمعیت)   

سیستان و 
 بلوچستان

 فارس کرمان
چهار محال و 

 بختیاری
 کرمانشاه همدان تهران ایلام لرستان اصفهان

هاجمعیت  
هاآنزیم  

7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 NcoI 

COI 
7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 TaqI 

7779/7  7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 SspI 

7733/7  7 7 700/7  7 7 7 7 7 7 7 Sau3AI 

7710/7  7 707/7  7 7 7 7 7 7 7 7 EcoRI 

16S rDNA 
7733/7  7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 DraI 

7733/7  7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 PstI 

7733/7  7 7 7 7 7 7 7 7 7 7 TaqI 

7722/7  7 770/7  779/7   میانگین 7 7 7 7 7 7 7 
7730/7  7 710/7  702/7   انحراف معیار 7 7 7 7 7 7 7 
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دست آمده، میزان شاخص شانون در  هبا توجه به نتایج ب

های خراسان شمالی، گلستان، های زنبورعسل استان جمعیت

شرقی، غربی، آذربایجانمازندران، گیلان، کردستان، آذربایجان

کرمانشاه، همدان، تهران، ایلام، لرستان، اصفهان، چهار محال و 

با توجه به نتایج این . بختیاری و سیستان و بلوچستان صفر بود

ها مشاهده نشد که با نتایج شاخص، تنوعی در این جمعیت

برای  ISSR (Rahimi et al. 2016a,b 2020)و   SSRنشانگرهای

بیشترین میزان شاخص شانون . تها همخوانی نداشهمین جمعیت

رضوی، زنجان، های خراسان های زنبورعسل استاندر جمعیت

، SspI (727/7)های ترتیب در آنزیم اردبیل، فارس و کرمان به

DraI (739/7) ،PstI  وTaqI (753/7) ،Sau3AI (700/7 ) و

EcoRI (707/7 ) بیشترین میزان شاخص شانون با در . دشمشاهده

میانگین شاخص شانون هر جمعیت، در جمعیت نظر گرفتن 

بیشتر . مشاهده شد( 713/7 ± 730/7)زنبورعسل استان اردبیل 

بودن شاخص شانون در جمعیت زنبورعسل استان اردبیل بیانگر 

نتایج شاخص . ژنتیکی بالاتر در این جمعیت استوجود تنوع

یید أشانون، نتایج هتروزیگوسیتی مشاهده شده و مورد انتظار را ت

بیشترین میزان شاخص شانون در جمعیت زنبورعسل ایرانی . کرد

و  Sau3AI ،DraI ،PstIهای مربوط به آنزیم( هاکلیه جمعیت)

TaqI (7733/7 )توان با توجه به نتایج مطالعه حاضر، می. باشدمی

های برشی مورد مطالعه، به این نتیجه رسید که در بین آنزیم

دارای بیشترین  TaqIو  Sau3AI ،DraI ،PstIهای برشی آنزیم

 .باشندچندشکلی می

-PCRهای حاصل از نشانگر کلاستر با استفاده از داده نتایج تجزیه

RFLP  با استفاده از روشNeighbor-joining  براساس ضریب و

برای کلیه زنبورهای عسل مورد مطالعه در شکل  جاکارد تشابه

نتایج حاصل از تجزیه کلاستر نشان داد که . ارائه شده است( 3)

صورت پراکنده های زنبورعسل مورد مطالعه بههای نمونهژنوتیپ

کدام به  اند و هیچها توزیع و در هم ادغام شدهدر سرتاسر شاخه

د و همگی تشکیل یک انتنهایی جمعیت مجزایی را تشکیل نداده

گروه واحد را دادند که دلیل این امر شباهت زیاد زنبورهای عسل 

ضریب . باشدمورد مطالعه براساس نتایج حاصل از این نشانگر می

ی برازش خوب بود که نشان دهنده 022/7همبستگی کوفنتیک 

  .بین کلاستر ترسیم شده و ماتریس تشابه است

 
برای کلیه  PCR-RFLPنشانگرهای دادهحاصل از  تجزیه کلاستر -3شکل 

 برو  Neighbor-joiningمورد مطالعه با استفاده از روش عسل  زنبورهای

 جاکارد اساس ضریب تشابه

 

های های نمونهنمودار پراکنش دو بعدی و سه بعدی ژنوتیپ

های اصلی با لفهؤزنبورعسل مورد مطالعه براساس تجزیه به م

ارائه شده است، نتایج  5و  0های جاکارد در شکلضریب تشابه 

های زنبورعسل مورد های نمونهحاصل نشان داد که ژنوتیپ

مطالعه همگی تشکیل یک گروه واحد را دادند و با نتایج تجزیه 

 .کلاستر مطابقت داشت
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 جاکارد و براساس ضریب تشابه های اصلیکمک روش تجزیه به مؤلفه بههای زنبورعسل مورد بررسی نمودار پراکنش دو بعدی نمونه -0شکل

 

 

 
 جاکارد و براساس ضریب تشابه های اصلیکمک روش تجزیه به مؤلفه بههای زنبورعسل مورد بررسی نمودار پراکنش سه بعدی نمونه -5شکل 

 

و تجزیه به ( 3شکل )تایج حاصل از تجزیه کلاستر با توجه به ن

توان استنباط کرد که می( 5 و 0اشکال )های اصلی لفهؤم

صورت پراکنده  ههای زنبورعسل مورد مطالعه بهای نمونه ژنوتیپ

اند و هیچ کدام به ها توزیع و در هم ادغام شدهدر سرتاسر شاخه

همگی تشکیل یک اند و تنهایی جمعیت مجزایی را تشکیل نداده

های  لفهؤتجزیه به م نتایج تجزیه کلاستر و .گروه واحد را دادند

با نتایج تجزیه  PCR-RFLPهای نشانگر حاصل از داده اصلی

های نشانگر حاصل از داده های اصلیلفهؤتجزیه به م کلاستر و

SSR  وISSR (Rahimi et al. 2016a,b, 2020)  و همچنین

برای همین  (Rahimi et al. 2017)نشانگر مورفولوژیکی 

میزان هتروزایگوسیتی  همچنین،. نداشت مطابقتها جمعیت

های مشاهده شده و مورد انتظار و شاخص شانون براساس داده

ها صفر بود و با نتایج حاصل از این نشانگر، در بیشتر جمعیت

برای ISSR (Rahimi et al. 2016a,b 2020 )و   SSRنشانگرهای
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،  .Royan et al(2007) ها و نتایج گزارشاتتهمین جمعی

(2011)Mosavi ، (2018) Ghassemi-Khademi et al.  مربوط به

  .Rahimi et al(2014) های زنبورعسل شمال کشور وجمعیت

از . نداشتبرای جمعیت زنبورعسل جنوب کشور همخوانی 

، چندشکلی PCR-RFLPتوان به ماهیت نشانگر دلایل این امر می

سیستم تولیدمثلی هاپلودیپلوئیدی زنبورعسل،  وآنزیمی پایین 

های انسانی، خرید و فروش ملکه و کندو بین زنبورداران و فعالیت

بنابراین، . ییلاق مشترک اشاره کرد -داشتن مناطق کوچ و قشلاق

با توجه به نتایج مطالعه حاضر و عدم مطابقت آن با نتایج 

برای  PCR-RFLPنبورعسل ایرانی، نشانگر تحقیقات قبلی روی ز

های زنبورعسل مطالعات آینده جهت بررسی تنوع ژنتیکی جمعیت

 .دشوپیشنهاد نمی

 

 

 
Alattal Y, Alsharhi M, Alghamdi A, Alfaify S, Migdadi H, 

Ansari M (2014) Characterization of the native honey bee 

subspecies in Saudi Arabia using the mtDNA COI–COII 

intergenic region and morphometric characteristics. 

Bulletin of Insectology 67:31-37. 

Alinaghizadeh R, Mohammad Abadi MR, Moradnasab 

Badrabadi S (2007) Kappa-casein gene study in Iranian 

Sistani cattle breed (Bos indicus) using PCR-RFLP. 

Pakistan Journal of Biological Sciences 10:4291-4294. 

Aljianabi SM, Martinez I (1997) Universal and rapid salt 

extraction of high quality genomic DNA for PCR-based 

techniques. Nucleic Acids Research 25:4692-4693. 

Anderson JA, Church JE. Autrique SD, Thanksley S, 

Sorrells ME (1993) Optimizing parental selection for 

genetic linkage map. Genome 36:181-188. 

Askari N, Baghizadeh A, Mohammadabadi MR (2010) 

Study of genetic diversity in four populations of Raeini 

cashmere goat using ISSR markers. Modern Genetics 

Journal 5:49-56. 

Avise JC, Arnold J, Ball RM (1987) Intraspecific 

phylogeography: the mitochondrial DNA bridge between 

population genetics and systematics. Annual Review of 

Ecology, Evolution, and Systematics 18:489-522. 

Avise JC (2004) Molecular markers, Natural History, and 

Evoluion. Sinauer Associates, Inc. Publeshers Sunderland, 

Massachusetts, USA 1-669. 

Bahador Y, Mohammadabadi MR, Khezri A, Asadi M, 

Medhati L (2016) Study of Genetic Diversity in Honey 

Bee Populations in Kerman Province using ISSR Markers. 

Research on Animal Production 7: 186-192 (In Farsi). 

Behura SK (2006) Molecular marker systems in insects: 

current trends and future avenues. Molecular Ecology 15: 

3087–3113. 

Bienefeld K, Tahmasbi Gh, Keller R, Kauhausen-Keller D, 

Ruttner F (1996) Report on the present situation of Apis 

mellifera meda in Iran.. Apidologie 27:307-308. 

Botstein D, White RL, Skolnick M, Davis RW (1980) 

Construction of a genetic linkage map in man using 

restriction fragment length polymorphisms. The American 

Journal of Human Genetics 32:314-331. 

Bouga M, Harizanis PC, Kilias G, Alahiotis S (2005) 

Genetic divergence and phylogenetic relationships of 

honeybee Apis mellifera (Hymenoptera: Apidae) 

populations from Greece and Cyprus using PCR-RFLP 

analysis of three mtDNA segments. Apidologie 36:335-

344. 

Brito RM, Arias MC (2005) Mitochondrial DNA 

characterization of two Partamona species (Hymenoptera, 

Apidae, Meliponini) by PCR-RFLP and sequencing. 

Apidologie 36:431-437. 

Channuntapiat C, Sedgley M, Collins G (2001) Sequences 

of the cDNA and genomic DNAs encoding the SI, S7, S8 

and sf alleles from almond, Prunus dulcis. Theoretical and 

Applied Genetics 103:1115-1122. 

De La Rua P, Hernandez N, Garcial R, Pedersen BV, 

Serrano J (2004) Molecular diversity of honeybee Apis 

mellifera iberica L. (Hymenoptera: Apidae) from Western 

Andalusia. Archivos de Zootechnia 53:195-203. 

Ebadi R, Ahmadi AA (2008) Beekeeping. Rah-e Nejat 

Printing House, Isfahan, Iran (In Farsi). 

Estoup A, Garnery L, Solignac M, Cornuet JM (1995) 

Microsatellite variation in honey bee (Apis mellifera L.) 

populations: hierarchical genetic structure and test of 

infinite allele and stepwise mutation models. Genetics 

Society of America 140:679-695. 

Ferreira VS, Aguiar CML, Oliveira EJF, Costa MA, 

Santos GMM, Silva JG (2013) Mitochondrial DNA 

variability in populations of Centris aenea (Hymenoptera, 

Apidae), a crop-pollinating bee in Brazil. Genetics and 

Molecular Research 12:830-837. 

Franck P, Garnery L, Solignac M, Cornuet JM (2000) 

Molecular confirmation of a fourth lineage in honeybees 

from the Near East. Apidologie 31:167-180. 

Ghassemi-Khademi T, Rajabi-Maham M, Pashaei-Rad S 

(2018) Genetic diversity evaluation of Persian honeybees 

(Apis mellifera meda) in North West of Iran, using 

microsatellite markers. Journal of Wildlife and 

Biodiversity 2:37-46.  

Ghasemi M, Baghizadeh A, Abadi MRM (2010) 

Determination of genetic polymorphism in Kerman 

Holstein and Jersey cattle population using ISSR markers. 

Australian Journal of Basic and Applied Sciences 4:5758-

5760. 

Kekecoglu M, Bouga M, Soysal MI, Harizanis P (2009) 

Genetic divergence and phylogenetic relationships of 

honey bee populations from Turkey using PCR-RFLP’s 

analysis of two mtDNA segments. Bulgarian Journal of 

Agricultural Science 15:589-597. 

  منابع

 [
 D

O
R

: 2
0.

10
01

.1
.2

00
84

43
9.

14
00

.1
6.

3.
6.

8 
] 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 m

g.
ge

ne
tic

s.
ir

 o
n 

20
25

-1
2-

02
 ]

 

                            13 / 15

https://dor.isc.ac/dor/20.1001.1.20084439.1400.16.3.6.8
http://mg.genetics.ir/article-1-1673-fa.html


 رحیمی و همکاران الهعطا  ...زنبورعسلهای جمعيتارزيابی تنوع ژنتيکی 

 

 232 0011پاییز / 3شماره / شانزدهمدوره / ژنتیک نوین

 

Kekecoğlu M (2010) Honey bee Biodiversity in Western 

Black Sea and Evidence for a new Honey Bee Ecotype in 

Yığılca Provinces of Düzce city. Biyoloji Bilimleri 

Araştırma Dergisi 3:73-78. 

Levin MD (1984) Value of bee pollination to United States 

agriculture. American Bee Journal 124:184-186. 

Li Z (2007) Molecular differentiation of the four most 

commonly occurring Trichogramma (Hymenoptera: 

Trichogrammatidae) species in China. European Journal of 

Entomology 104:363-367. 

Lynch M, Walsh JB (1998) Genetics and analysis of 

Quantitative trates. Sinauer Assocs., Inc., Sunderland MA. 

Mahmoodi M, Ayatollahi A, Mohammadabadi MR (2018) 

Studying exon 4 of kappa-casein gene in Kermani sheep 

using PCR-RFLP. Agricultural Biotechology Journal 

9:119-128 (In Farsi). 

Meral K (2010) Honeybee (Apis mellifera L.) in Turkey: 

biodiversity using geometric morphometrics analysis. The 
4th

 European Conference of Apidologie. Turkey, Metu- 

Ankara 1 -143. 

Mohammadabadi MR (2017). Role of clostridium 

perfringens in pathogenicity of some domestic animals. 

Journal of Advances in Agriculture 7:1117-1121. 

Mohammadabadi MR, Esfandyarpoor E, Mousapour A 

(2017) Using Inter Simple Sequence Repeat Multi-Loci 

Markers for Studying Genetic Diversity in Kermani Sheep. 

Journal of Research and Development 5:1-5. 

Moazeni S, Mohammadabadi MR, Sadeghi M (2016) 

Association between UCP Gene Polymorphisms and 

Growth, Brreeding Value of Growth and Reproductive 

Traits in Mazandaran Indigenous Chicken. Journal of 

Animal Science 6:1-8.  

Mosavi M (2011) Genetic diversity of honey bee 

populations in Gilan and Mazandaran provinces using 

microsatellite markers. MSc.Thesis, Zanjan university, 

Zanjan, Iran (In Farsi). 

Muñoz I, Pinto MA, De La Rua P (2014) Effects of queen 

importation on the genetic diversity of Macaronesian 

island honey bee populations (Apis mellifera Linneaus 

1758). Journal of Apicultural Research 53:296-302.  
Özdil F, Fakhri B, Meydan H, Yildiz MA, Hall HI (2009) 

Molecular characterization of Turkish honey bee 

population (Apis mellifera) inferred from mitochondrial 

DNA RFLP and sequence results. Apidologie 40:570-576. 

Özdil F, Aytekin I, Ilhan F, Boztepe S (2012) Genetic 

variation in Turkish honeybees Apis mellifera anatoliaca, 

A. m. caucasica, A. m. meda (Hymenoptera: Apidae) 

inferred from RFLP analysis of three mtDNA regions (16S 

rDNA-COI-ND5). European Journal of Entomology 

109:161-167. 

Palmer M, Smith D, Kaftano, AO (2000) Genetic variation 

and evidence for a fourth lineage of Apis mellifera 

mtDNA. Journal of Heredity 4:42- 46.  

Papachristoforou A, Rortais A, Bouga M, Arnol G, 

Garnery L (2013) Genetic characterization of the cyprian 

honey bee (Apis mellifera cypria) based on microsatellites 

and mitochondrial DNA polymorphisms. Journal 

Apiculture Science 57:127-134.  

Powell W, Morgante M, Andre C, Vogel J, Tingey S, 

Rafalski A (1996) The comparison of RFLP, RAPD, 

AFLP and SSR (microsattlite) markers for germplasm 

analysis. Molecular breeding 2:225-238. 

Rahimi A, Asadi M (2010) Morphlogical characteristics of 

Apis mellifera meda (Hymenoptera: Apidae) in saqez. 

Natura Montenegrina 10:101-107. 

Rahimi A, Asadi M, Mahdavi V, Abdulshahi R (2013). 

Morphological characteristics of Apis mellifera Meda 

(Hym.: Apidae) in Kerman (south of Iran). Technical 

Journal of Engineering and Applied Science 3:614-624. 

Rahimi A, Mirmoayedi A (2013) Evaluation of 

morphlogical characteristics of honey bee Apis mellifera 

meda (Hymenoptera: Apidae) in Mazandaran (North of 

Iran). Technical Journal of Engineering and Applied 

Sciences 3:1280-1284. 
Rahimi A, Miromayedi A, Kahrizi D, Abdolshahi R, 

Kazemi E, Yari K (2014) Microsatellite genetic diversity 

of Apis mellifera meda skorikov. Molecular Biology 

Reports 41:7755-7761. 

Rahimi A, Miromayedi A, Kahrizi D, Zarei L, Jamali S 

(2016a) Genetic diversity of Iranian honey bee (Apis 

mellifera meda Skorikow, 1829) populations based on 

ISSR markers. Cellular and Molecular Biology 62:53-58. 

Rahimi A, Miromayedi A, Kahrizi D, Zarei L, Jamali S 

(2016b) Study of the genetic diversity and phylogenetic 

relationships in Iranian subspecies honey bee (Apis 

mellifera meda) populations using morphological and 

molecular markers. Ph. D thesis, Razi University, 

Kermanshah, Iran (In Farsi). 

Rahimi A, Miromayedi A, Kahrizi D, Zarei L, Jamali S 

(2017) Morphological diversity and phylogenetic 

relationships Study of Iranian subspecies honey bee (Apis 

mellifera meda) populations via morphological 

characteristics. Sociobiology 64:33-41. 

Rahimi A, Miromayedi A, Kahrizi D, Zarei L, Jamali S 

(2018) Genetic Variation in Iranian Honeybees, Apis 

mellifera meda Skorikow, 1829, (Hymenoptera: Apidae) 

Inferred from RFLP Analysis of two mtDNA Regions 

(COI and 16S rDNA). Sociobiology 65:482-490. 

Rahimi A, Miromayedi A, Kahrizi D, Zarei L, Jamali S 

(2020) Study of the Genetic Diversity and Phylogenetic 

Relationships in Iranian Subspecies Honey bee (Apis 

mellifera meda) Populations Using Morphological and 

Molecular Markers. In: proceedings of 2
nd

 International 

and 10
th

 National Iranian Honey Bee Congress. Iran, 

Animal Science Research Institute of Iran 84-84. 

Rangel J, Giresi M, Pinto MA, Baum KA, Rubink WL, 

Coulson RN, Johnston JS (2016) Africanization of a feral 

honey bee (Apis mellifera) population in South Texas: 

does a decade make a difference? Ecology and Evolution 

6:2158-2169. 

Roelfs AP, Singh RP, Saari EE (1988) NTSYS-pc 

numerical Taxonomy and multivariate analysis system. 

Version 2.02. Exeter Publications Setauket, New York. 

Royan M, Rahimi G, Esmaeilkhanian S, Ansari Z (2007) 

A study on the genetic diversity of the Apis mellifera meda 

population in the south coast of the Caspian Sea using 

microsatellite markers. Journal of Apicultural Research 

and Bee World 46:236-241. 

 [
 D

O
R

: 2
0.

10
01

.1
.2

00
84

43
9.

14
00

.1
6.

3.
6.

8 
] 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 m

g.
ge

ne
tic

s.
ir

 o
n 

20
25

-1
2-

02
 ]

 

                            14 / 15

https://dor.isc.ac/dor/20.1001.1.20084439.1400.16.3.6.8
http://mg.genetics.ir/article-1-1673-fa.html


 رحیمی و همکاران الهعطا  ...زنبورعسلهای جمعيتارزيابی تنوع ژنتيکی 

 

 0011پاییز/ 3شماره / شانزدهمدوره / ژنتیک نوین 233

 

Segura JAL (2000) Highly polymorphic DNA markers in 

an Africanized honey bee population in Costa Rica. 

Genetics and Molecular Biology 23:317-322. 

Solignac M, Vautrin D, Baudry E, Mougel F, Loiseau A, 

Cornuet JM (2004) A Microsatellite-Based Linkage Map 

of the Honeybee, Apis mellifera L. Genetics 167: 253-262. 

Techer MA, Clémencet J, Turpin P, Volbert N, Reynaud 

B, Delatte H (2015) Genetic characterization of the 

honeybee (Apis mellifera) population of Rodrigues Island, 

based on microsatellite and mitochondrial DNA. 

Apidologie 46:445-454. 

Yeh FC, Yang RC, Boyil TBJ, Mao JX (1997) POPGENE, 

the use-friendly Shareware for Population Genetic 

Analysis. Molecular Biology and Biotechnology Centre, 

University of Alberta, Alberta. 

Zaitoun S, Hassawi DS, Shahrour W (2008) Origin of 

Jordanian honeybees Apis mellifera (Hymenoptera: 

Apidae) using amplified mitochondrial DNA. European 

Journal of Entomology 105:41-44. 

 

 
 

 

 

 

 

 

 [
 D

O
R

: 2
0.

10
01

.1
.2

00
84

43
9.

14
00

.1
6.

3.
6.

8 
] 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 m

g.
ge

ne
tic

s.
ir

 o
n 

20
25

-1
2-

02
 ]

 

Powered by TCPDF (www.tcpdf.org)

                            15 / 15

https://dor.isc.ac/dor/20.1001.1.20084439.1400.16.3.6.8
http://mg.genetics.ir/article-1-1673-fa.html
http://www.tcpdf.org

