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 چکیده

لی محیطی و درون سلوهای شده از رویدادهاست که توسط سیگنالرشد جنینی زنبورعسل نتیجه یک توالی دقیق کنترل

زایی اولیه ناشناخته است. در پژوهش حاضر با های رشد زنبورهای عسل در طول جنیناند؛ با این حال، استراتژیتعدیل شده

دار در هر یک از دو گروه و بین دو گروه جنین های شاخص با بیان متفاوت و معنیهدف مطالعه پروفایل بیان ژن و تعیین ژن

( و 2ساعت )زیرگروه01الی21(، 1ساعت )زیرگروه11الی11گذاری )ماده در سه زیرگروه ساعات پس از تخمزنبورعسل نر و 

-Fastqافزارهای های خام، مراحل آنالیز به ترتیب با استفاده از نرم(( پس از اخذ و ذخیره داده3ساعت )زیرگروه01الی11

dump  ،FastQC  وTrimmomatic ،Hisat2 ،Samtools  وCufflinks شناسی به وسیله انجام شده و در نهایت آنالیز هستی

شناسه ژن مشخص شد، که  10071صورت گرفت. طبق نتایج پروفایل بیان ژن،  Ensembleو  DAVIDهای اطلاعاتی پایگاه

، در log2(fold_change)<-10و  log2(fold_change)>+10در نهایت جهت مقایسه در هر یک از دو گروه با در نظر گرفتن 

ژن شاخص و در گروه نرها بین  12، 3و2های ژن و زیرگروه 23، 3و1های ، شش ژن، زیرگروه2و1هایها بین زیرگروهگروه ماده

دار شناسایی ، شش ژن شاخص با بیان متفاوت و معنی3و2های ژن و زیرگروه 21، 3و1های ، دو ژن، زیرگروه2و1های زیرگروه

 3و  2، 1های ، در زیرگروهlog2(fold_change)<-4و  log2(fold_change)>+4ا در نظر گرفتن شد و در مقایسه بین دو گروه ب

های شناسی ژن(. نتایج هستیq_value<0.05دار شناسایی شد )و یک ژن شاخص با بیان متفاوت و معنی 21به ترتیب، چهار، 

های ورمون حشرات، ساختاری کوتیکول و اتصال یونشاخص نشان داد که در متابولیسم اسیدآمینه و کربوهیدرات، بیوسنتز ه

 کلسیم، روی و آهن نقش دارند.

 

 .شناسی ژن، بیان افتراقی ژن، ترانسکریپتوم، زنبورعسل و ژن شاخصآنالیز هستی:  کلمات کلیدی

 شماره صفحات
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 مقدمه

مهمی در افشان است و نیز نقش های طبیعی در میان حشرات گردهترین اعضای اکوسیستمزنبورعسل از شناخته

(؛ بنابراین بررسی Bahador et al., 2016باشد )های خاکی یعنی جایی که پوشش گیاهی سبز وجود دارد، دارا میاکوسیستم

های مختلف فیزیولوژی، رفتارشناسی و ژنتیک حائز اهمیت است. یک کلنی زنبورعسل از زنبورهای نر، این حشره مفید از جهت

تفاوت تغذیه در تخم لقاح یافته باعث ایجاد دو فنوتیپ ملکه و کارگر از یک ژنوتیپ یا سلول است؛ کارگر و ملکه، تشکیل شده

توان های متفاوت بیان شده میآیند؛ از این جهت با بررسی ژنهای لقاح نیافته به وجود میشود و لاروهای نر نیز از تخمتخم می

(. رشد جنینی زنبورعسل نتیجه یک توالی دقیق Barchuk et al., 2007روند ایجاد این دو فنوتیپ از ژنوتیپ را مشخص نمود )

های رشد اند؛ با این حال، استراتژیهای محیطی و درون سلولی تعدیل شدهشده از رویدادهاست که توسط سیگنالکنترل

ژن  بیانها درزمینه ز دادهطالعات بیان ژن به تولید حجم زیادی ازایی اولیه هنوز ناشناخته است. مزنبورهای عسل در طول جنین

ربرونداد بودن و شامل شدن توالی نواحی سبب پُبه RNA-seqهایداده، های بیان ژندر میان انواع متعدد داده؛ استمنجر شده

 Gan et al., 2010; Sultan) ها هستنددادن همه این نواحی دارای مزیت زیادی نسبت به سایر انواع دادهشده و پوششرونویسی

et al,. 2008) .های مختلفی روی آنالیز بیان ژن زنبورعسل نر و ماده در سنین مختف تخمک تاکنون پژوهش(Pires et al., 

است. در پژوهش حاضر، هدف مطالعه پروفایل بیان ژن و انجام شده (Chen et al., 2012) زنبور عسل کارگر و ملکه و (2016

در هر یک از دو گروه و بین دو گروه جنین زنبورعسل نر و ماده در سه زیرگروه دار های شاخص با بیان متفاوت و معنیتعیین ژن

(( و بررسی 1ساعت )زیرگروه04الی55( و 2ساعت )زیرگروه14الی25(، 1ساعت )زیرگروه15الی14گذاری )ساعات پس از تخم

 های شاخص شناسایی شده است.شناسی ژنهستی

 هامواد و روش

جفت باز حاصل شده از جنین کامل زنبورعسل  141با طول  RNA-seqداده خام تک سویه  نمونه 12پس از اخذ و ذخیره 

Apis mellifera carnica گذاری در دو گروه جنس نر و ماده، هر گروه شامل سه زیرگروه ساعات پس از تخم

ی دو تکرار بیولوژیکی از (، هر زیرگروه حاو1ساعت)زیرگروه04الی55( و 2ساعت)زیرگروه15الی24(، 1ساعت)زیرگروه15الی14)

 Linuxها در محیط سیستم عامل ، تمامی مراحل تجزیه و تحلیل آنGSM4827617با شماره دسترسی  NCBIپایگاه داده 

Ubuntu (v21.04)  ها از بیت بر روی کامپیوتر شخصی به ترتیب مراحل انجام شد: تبدیل فرمت داده 01نسخهsra  بهfastq 

انجام  fastQC (v0.11.9)افزارها، با استفاده از نرمانجام شد؛ سنجش کیفیت داده sratoolkit(v2.10.2)افزار با استفاده از نرم

جفت باز و نیز استفاده از فایل توالی  54ها ها با در نظرگرفتن حداقل طول خوانش. جهت ویرایش داده(Andrews, 2010)شد 

و  (Bolger et al., 2014)استفاده شد  Trimmomatic(v0.39)افزار از نرم Illumina Universal Adaptorآداپتوری از نوع 

یابی ردیفی و مکانانجام گرفت. به منظور هم fastQCافزار سنجی مجدد با نرمبه منظور اطمینان از ویرایش صحیح، کیفیت
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نویسی مربوطه همراه فایل حاشیهبه  Apis melliferaروز شده در دسترس ژنوم مرجع زنبورعسل ها، آخرین نسخه بهخوانش

(release-53 از بانک اطلاعاتی ،)Ensemble های کوتاه بر روی ردیفی خوانشکردن ژنوم مرجع و نیز همدریافت شد. ایندکس

و نیز مرتب  BAM. جهت تولید فایل با فرمت (Kim et al., 2015)انجام شد  Hisat2(v2.2.1)افزار ژنوم مرجع با استفاده ازنرم

ها و ردیفی خوانشاستفاده شد. به منظور هم samtoolsافزاری تولید شده، از پکیج نرم BAMهای کردن فایلو ایندکس

 شدههای تشکیلاستفاده شد، سپس ترانسکریپتوم Cufflinks (v2.2.1)افزار های موجود، از بسته نرمکردن ترانسکریپتومسرهم

شده و برای تست آماری میزان بیان ژن بین دو زیرگروه موردنظر، با یکدیگر ادغام cuffmergeافزار از هر نمونه با استفاده از نرم

 Ensembleو  DAVIDهایهای شاخص به وسیله پایگاهشناسی ژناستفاده شد. در انتها، آنالیز هستی cuffdiffافزار از نرم

 .شد انجام

 نتایج و بحث

ها وجود داشت، میلیون خوانش کوتاه تک سویه برای نمونه 88تا  04های بین طبق گزارش سنجش کنترل کیفیت، توالی

میلیون خوانش با کیفیت مناسب برای نمونه باقی ماند. طبق اطلاعات خروجی در انتهای آنالیز  85تا  08که پس از ویرایش 

های با محل درصد و خوانش99ها بیش از یابی خوانشها بر روی ژنوم مرجع، میانگین درصد مکانیابی خوانشردیفی و مکانهم

 ردیفی چندگانه کمتر از پنج درصد بودند.هم

 گروه جنین زنبورعسل ماده

الیز بیان افتراقی و با در نظر گرفتن شناسه ژن شناسایی شد؛ که از این تعداد، پس از آن 10080با تشکیل پروفایل بیان ژن، 

 1و2های ، زیرگروه1و1های، زیرگروه2و1های بین زیرگروه -14+ و کمتر از 14با مقادیر بیشتر از  log2(fold_change)معیار 

دار شناسایی ( با بیان متفاوت و معنی1ژن شاخص )جدول 12( و 2ژن )جدول 21(، 1در این گروه به ترتیب شش ژن )جدول

 (.q_value<0.05د )ش

جنین زنبورعسل در گروه  2و1های ژن های شاخص معنی دار بین زیر گروه log2(fold_change)نام، موقعیت و میزان معیار  -1جدول

 ماده

Table 1. Name, position and log2(fold_change) criterion of significant indicator genes between subgroups 1 and 2 in 

the female honey bee embryo group 

 نام ژن موقعیت log2(fold_change) میزان معیار

11/05 CM009939.2:8481383-8483045 LOC726629 

10/92 CM009937.2:13787242-13788394 LOC100578532 

10/50 CM009941.2:8305073-8311070 LOC409512 

10/47 CM009943.2:4412873-4430065 LOC409827 

10/22 CM009939.2:8460196-8473671 
LOC102656497, 

LOC107965005, LOC411330 

10/10 CM009938.2:4014982-4058666 LOC412825 
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در مسیر فعال سازی فاکتورهای  LOC409512های شاخص بین این دو زیرگروه، ژن شناسی ژنطبق نتایج آنالیز هستی

ساعت  15الی  14نسبت به  14الی  25برابری این ژن در ساعات  1104توسعه عصبی نقش دارد که با توجه به افزایش بیان 

با  LOC409827باشد. ژن پس از تخم گذاری، عاملی بر افزایش توسعه عصبی در جنین زنبورعسل ماده در این دور زمانی می

، عاملی بر افزایش 1نسبت به زیرگروه 2برابری خود در زیرگروه 1124اندوپپتیداز نوع سرین، با افزایش بیلن  نقش در فعالیت

با نقش در  LOC102656497های غذایی دارد. ژن هضم و پردازش پروتئین، تنظیم فعالیت پروتئین و بهبود گوارشی پروتئین

 تواند در بخش پوششی و اسکلتی زنبورعسل نقش داشته باشد.می تولید پروتئین مرتبط با کراتین با افزایش بیان خود

جنین زنبورعسل در گروه  3و1های ژن های شاخص معنی دار بین زیر گروه log2(fold_change)نام، موقعیت و میزان معیار  -2جدول 

 ماده

Table 2. Name, position and log2(fold_change) criterion of significant indicator genes between subgroups 1 and 3 in 

the female honey bee embryo group 

 نام ژن موقعیت log2(fold_change) میزان معیار

12/78 CM009932.2:2947712-2949976 CPR21 

12/68 CM009943.2:4851039-4853788 LOC409962 

12/22 CM009935.2:2779892-2781325 CSP3 

12/17 CM009931.2:6488672-6491733 LOC724721 

12/15 CM009939.2:2032179-2034772 LOC100576170 

11/71 CM009945.2:4537809-4539797 LOC725823 

11/02 CM009939.2:10070967-10072348 LOC100576161 

10/93 CM009932.2:14003970-14007168 LOC552277 

10/90 CM009945.2:4604121-4605717 LOC726229 

10/80 CM009939.2:2992355-3008901 LOC113219006, LOC724477 

10/68 CM009934.2:2735355-2801809 LOC413936 

10/62 CM009939.2:8484061-8489673 LOC107964997 

10/59 CM009931.2:15261404-15335925 LOC724236 

10/58 CM009942.2:1462143-1478179 LOC100577908, LOC410058 

10/50 CM009933.2:6026075-6075595 LOC100576901, LOC410944 

10/47 CM009943.2:5988747-5993569 LOC410452 

10/46 CM009938.2:7831568-7840699 LOC411273 

10/37 CM009938.2:5142433-5265565 LOC408961 

10/30 CM009943.2:1090053-1095897 LOC726995 

10/24 CM009937.2:1964641-1971930 JHBP-1 

10/22 CM009945.2:5103489-5150961 LOC411569 

10/14 CM009941.2:171597-192617 LOC100577504 

10/11 CM009942.2:4235636-4253032 LOC725541 
 

در مسیر بیان اجزای  LOC726995و  CPR21های شاخص بین این دو زیرگروه، دو ژن شناسی ژنطبق نتایج آنالیز هستی

تواند عاملی بر تکمیل ساعت پس از تخم گذاری، می 04الی  55ساختاری کوتیکول نقش دارند که با بیان بیشتر خود در زیرگروه 

با نقش در فرآیند بیوسنتز هورمون حشرات، با افزایش بیان بیش از  LOC724721پوشش و سطح بیرونی جنین باشد. ژن 

های ، دلیلی بر افزایش سنتز این نوع هورمون در جنین زنبورعسل است. ژن1نسبت به زیرگروه 1وه برابری در زیرگر 1014

LOC113219006  وLOC724236  ،با نقش در مسیر فعالیت اندوپپتیداز نوع سرین، عاملی بر افزایش هضم و پردازش پروتئین

با بیان خود در مسیر اتصال  LOC411569و  LOC100577908 ،LOC410452های تنظیم فعالیت پروتئین هستند. ژن



 15                                                                                 1141 بهار، 1، شماره 5نژادی دام، دوره مجله اصلاح و به

، بیانگر افزایش، تکامل و بهبود کارایی 1نسبت به زیرگروه 1های روی و کلسیم نقش دارند، که با افزایش بیان خود در زیرگروهیون

های مختلفی از جمله سیستم ایمنی، سیستم بویایی و سیستم حرکتی زنبورعسل نقش این دو یون بوده که در نهایت در بخش

با نقش خود در مکانیسم دفاعی حشره، با افزایش بیان خود، عاملی بر تکامل  LOC100576901مثبت خواهند داشت. ژن 

 سیستم و مکانیسم دفاعی در جنین زنبورعسل است.

جنین زنبورعسل در گروه  3و2های ژن های شاخص معنی دار بین زیر گروه log2(fold_change)نام، موقعیت و میزان معیار  -3جدول 

 ماده

Table 3. Name, position and log2(fold_change) criterion of significant indicator genes between subgroups 2 and 3 in 

the female honey bee embryo group 

 نام ژن موقعیت log2(fold_change) میزان معیار

11/61 CM009945.2:4537809-4539797 LOC725823 

11/25 CM009943.2:1190473-1192276 LOC107965773 

11/13 CM009941.2:6504969-6506682 CPR1 

10/73 CM009932.2:2947712-2949976 CPR21 

10/71 CM009945.2:4601354-4602416 LOC726206 

10/49 CM009942.2:1462143-1478179 LOC100577908, LOC410058 

10/36 CM009945.2:4598217-4599359 LOC726185 

10/34 CM009943.2:1090053-1095897 LOC726995 

10/30 CM009941.2:6511776-6512902 CPR2 

10/30 CM009931.2:6488672-6491733 LOC724721 

10/29 CM009945.2:4604121-4605717 LOC726229 

10/09 CM009945.2:4563488-4567608 LOC408538 
 

 LOC726995و  CPR1 ،CPR21 ،CPR2های های شاخص بین این دو زیرگروه، ژنشناسی ژنطبق نتایج آنالیز هستی

ساعت پس از تخم گذاری،  04الی  55در مسیر بیان اجزای ساختاری کوتیکول نقش دارند که با بیان بیشتر خود در زیرگروه 

های روی با بیان خود در مسیر اتصال یون LOC100577908د. ژن تواند عاملی بر تکمیل پوشش و سطح بیرونی جنین باشمی

، بیانگر افزایش، تکامل و بهبود کارایی این دو یون 2نسبت به زیرگروه 1و کلسیم نقش دارد، که با افزایش بیان خود در زیرگروه

ل وع هورمون در جنین زنبورعسبا نقش در فرآیند بیوسنتز هورمون حشرات دلیلی بر افزایش سنتز این ن LOC724721است. ژن 

 است.

 گروه جنین زنبورعسل نر

شناسه ژن شناسایی شد؛ که از این تعداد، پس از آنالیز بیان افتراقی و با در نظر گرفتن  10080با تشکیل پروفایل بیان ژن، 

 1و2های ، زیرگروه1و1هایزیرگروه، 2و1های بین زیرگروه -14+ و کمتر از 14با مقادیر بیشتر از  log2(fold_change)معیار 

دار شناسایی شد ( با بیان متفاوت و معنی0( و شش ژن شاخص )جدول5ژن )جدول 25(، 1در این گروه به ترتیب دو ژن )جدول

(q_value<0.05.) 
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 جنین زنبورعسل نر در گروه 2و1های ژن های شاخص معنی دار بین زیر گروه log2(fold_change)نام، موقعیت و میزان معیار  -0جدول

Table 4. Name, position and log2(fold_change) criterion of significant indicator genes between subgroups 1 and 2 in 

the male honey bee embryo group 

 نام ژن موقعیت log2(fold_change) میزان معیار

10/16 CM009944.2:2601944-2612476 LOC100578920 

10/08 CM009943.2:4412873-4430065 LOC409827 
 

با نقش در مسیر  LOC409827های شاخص بین این دو زیرگروه مشخص گردید ژن شناسی ژنبا توجه به نتایج هستی

 فعالیت اندوپپتیداز نوع سرین، عاملی بر افزایش هضم و پردازش پروتئین، تنظیم فعالیت پروتئین است.

جنین زنبورعسل در گروه  3و1های ژن های شاخص معنی دار بین زیر گروه log2(fold_change)نام، موقعیت و میزان معیار  -1جدول

 نر

Table 5. Name, position and log2(fold_change) criterion of significant indicator genes between subgroups 1 and 3 in 

the male honey bee embryo group 

 نام ژن موقعیت log2(fold_change) میزان معیار

11/95 CM009943.2:4492568-4511062 LOC408538 

11/82 CM009945.2:5103489-5150961 LOC725823 

11/40 CM009931.2:15261404-15335925 LOC409962 

11/30 CM009939.2:2032179-2034772 LOC725729 

11/25 CM009931.2:6481219-6485582 LOC100578617, LOC408414 

11/18 CM009932.2:14369040-14527631 LOC411569 

11/18 CM009938.2:5142433-5265565 LOC724236 

11/15 CM009931.2:6488672-6491733 LOC100576170 

11/06 CM009939.2:2032179-2034772 LOC412458 

11/06 CM009945.2:4598217-4599359 TpnI 

11/04 CM009941.2:6511776-6512902 LOC408961 

10/97 CM009932.2:2920895-2925787 LOC724721 

10/91 CM009934.2:3482599-3485558 LOC100576170 

10/86 CM009942.2:1462143-1478179 LOC726185 

10/77 CM009934.2:8067739-8101998 CPR2 

10/74 CM009931.2:14233501-14243986 CPR17 

10/57 CM009943.2:4394431-4412453 LOC726980 

10/55 CM009936.2:5459330-5663854 LOC100577908, LOC410058 

10/35 CM009937.2:13434188-13448355 LOC100578446, LOC113218719 

10/25 CM009932.2:14003970-14007168 LOC724636 

10/18 CM009937.2:10732892-10751840 LOC409826 

10/12 CM009943.2:4492568-4511062 LOC100577819 

10/11 CM009945.2:5103489-5150961 LOC551089 

10/05 CM009931.2:15261404-15335925 LOC552277 

10/02 CM009939.2:2032179-2034772 LOC409619 
 

 و  LOC411569های های شاخص بین این دو زیرگروه مشخص گردید ژنشناسی ژنبا توجه به نتایج هستی

LOC100577908  با بیان خود در نهایت در مسیر اتصال یون روی و کلسیم نقش خواهند داشت. ژنLOC724236  با نقش

پس از تخم  15الی  14نسبت به  04الی  55برابری در ساعات  2124در مسیر فعالیت اندوپپتیداز نوع سرین، با افزایش بیان 

های توان گفت افزایش هضم و پردازش پروتئین، تنظیم فعالیت پروتئین و بهبود گوارشی پروتئینگذاری در جنین جنس نر، می

با بیان خود در مسیر  LOC724636و  LOC408961 ،LOC100578446های یابد. ژنایش میغذایی در این دوره زمانی افز

، عاملی بر بهبود و تسریع فرآیند 1نسبت به زیرگروه 1نقش دارند، که با افزایش بیان در زیرگروه DNAفرآیند همانندسازی 
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الی  55با افزایش بیان خود در ساعات  LOC412458و  LOC724721های تواند باشند. ژنها میهمانندسازی در تمامی سلول

در مسیر  CPR17و  CPR2های گذاری، تأثیر افزایشی بر بیوسنتز هورمون حشرات در زنبورعسل نر دارند. ژنپس از تخم 04

 ناشی برروی سطح بیرونی بدن خواهند داشت.شناسی اجزای ساختار کوتیکول نقش دارند، که در نهایت تأثیر ریختهستی

جنین زنبورعسل در گروه  3و2های ژن های شاخص معنی دار بین زیر گروه log2(fold_change)نام، موقعیت و میزان معیار  -1جدول

 نر

Table 6. Name, position and log2(fold_change) criterion of significant indicator genes between subgroups 2 and 3 in 

the male honey bee embryo group 

 نام ژن موقعیت log2(fold_change) میزان معیار

11/20 CM009945.2:4537809-4539797 LOC725823 

10/76 CM009945.2:4563488-4567608 LOC408538 

10/58 CM009931.2:15261404-15335925 LOC724236 

10/36 CM009932.2:2920895-2925787 CPR17 

10/28 CM009945.2:4601354-4602416 LOC726206 

10/21 CM009945.2:9516191-9526640 LOC724917 
 

در فعالیت اندوپپتیداز  LOC724236های شاخص بین این دو زیرگروه مشخص گردید ژن شناسی ژنبا توجه به نتایج هستی

 04الی  55دارند، که هر دو ژن در ساعات  در مسیر فعالیت و تشکیل اجزای ساختاری کوتیکول نقش CPR17نوع سرین و ژن 

 اند.گذاری افزایش بیان چشمگیری داشتهپس از تخم 14الی  25نسبت به 

 بین دو گروه جنین زنبورعسل نر و ماده

شناسه ژن شناسایی شد؛ که از این تعداد، پس از آنالیز بیان افتراقی و با در نظرگرفتن معیار  10080با تشکیل پروفایل بیان ژن، 

log2(fold_change)  15الی14هایبین دو گروه جنین زنبورعسل نر و ماده در زمان -1+ و کمتر از 1با مقادیر بیشتر از ،

( با 9( و یک ژن شاخص )جدول8ژن )جدول 20(، 0گذاری به ترتیب چهار ژن )جدولتخمساعت پس از 04الی55و  14الی25

 (.q_value<0.05دار شناسایی شد )بیان متفاوت و معنی

 بین دو گروه جنین زنبورعسل نر و ماده 1ژن های شاخص معنی دار زیرگروه log2(fold_change)نام، موقعیت و میزان معیار  -0جدول 

Table 7. Name, position and log2(fold_change) criterion of significant indicator genes of subgroup 1 between the two 

groups of male and female honey bee embryos 

 نام ژن موقعیت log2(fold_change) میزان معیار

-4/71 CM009937.2:13516652-13628255 LOC100577498 

-4/059 CM009932.2:10576693-10650279 LOC102656216 

4/01 CM009931.2:10227100-10460226 LOC408600 

4/11 CM009936.2:1643402-1646323 LOC413204 
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 بین دو گروه جنین زنبورعسل نر و ماده 2ژن های شاخص معنی دار زیرگروه log2(fold_change)نام، موقعیت و میزان معیار  -7جدول 

Table 8. Name, position and log2(fold_change) criterion of significant indicator genes of subgroup 2 between the two 

groups of male and female honey bee embryos 

 نام ژن موقعیت log2(fold_change) میزان معیار

-4/76 CM009931.2:14442379-14450434 LOC724796 

-4/48 CM009943.2:2836481-2839738 LOC726677 

-4/31 CM009939.2:10117120-10119708 LOC725903 

-4/08 CM009943.2:5614910-5637762 LOC100577696 

-4/06 CM009941.2:11178040-11199306 LOC726150 

4/00 CM009932.2:32252-45921 LOC726554 

4/01 CM009934.2:5036831-5045401 LOC408817 

4/08 CM009946.2:338750-595938 LOC113219293 

4/17 CM009945.2:6324936-6335391 Obp9 

4/20 CM009942.2:8215683-8218566 LOC410370 

4/21 CM009941.2:10422252-10522338 LOC409203 

4/23 CM009942.2:4273819-4276506 LOC100576513 

4/24 CM009932.2:23380-31238 LOC551632 

4/30 CM009940.2:3229705-3254728 LOC102655223, LOC413270 

4/33 CM009940.2:10889540-10900273 LOC409650 

4/45 CM009938.2:9160104-9500553 LOC409557 

4/57 CM009938.2:3541294-3550361 LOC100576096 

4/60 CM009940.2:10938053-10944354 LOC100578316, LOC107965070 

4/60 CM009931.2:13215322-13282394 LOC100578389 

4/61 CM009939.2:6751155-6764653 LOC100576271 

4/62 CM009938.2:5542105-5548397 LOC102656871 

4/67 CM009934.2:4195154-4213961 LOC102654271 

4/71 CM009945.2:3850379-3853959 LOC102654646 

5/03 CM009938.2:4506405-4555900 LOC408959 

5/09 CM009940.2:10678688-10769226 LOC102654070 

5/65 CM009937.2:10610889-10614738 LOC551805 
 

 بین دو گروه جنین زنبورعسل نر و ماده 3ژن های شاخص معنی دار زیرگروه log2(fold_change)نام، موقعیت و میزان معیار  -9جدول 

Table 9. Name, position and log2(fold_change) criterion of significant indicator genes of subgroup 3 between the two 

groups of male and female honey bee embryos 

 نام ژن موقعیت log2(fold_change) میزان معیار

-4/16 CM009931.2:13311174-13319041 LOC727522 
 

با  LOC408600گذاری، ژن ساعت پس از تخم 15الی 14، در زیرگروه های دادهشناسی در پایگاهطبق نتایج آنالیز هستی

برابری در جنس نر نسبت به جنس ماده، در عملکرد مربوط به اتصال و ذخیره سازی یون کلسیم نقش دارد که  10بیان بیش از 

های سازی کلسیم در جنس نر بیشتر است. در خصوص دیگر ژنخود بیانگر آن است که در این دوره جنینی، نیاز اتصال و ذخیره

ساعت  14الی 25شناسی اطلاعاتی ثبت نشده بود. در زیرگروه های داده هستی، در پایگاهشده در این زیر گروهشاخص شناسایی

برابری در جنس ماده نسبت به  10و  20به ترتیب با بیان بیش از  LOC726150و  LOC724796گذاری، دو ژن پس از تخم

وت نشانگر اهمیت بیشتر انجام رونویسی به و تنظیم رونویسی نقش دارند و این تفا DNAهای مربوط به اتصال نر، در فعالیت

 18و  10به ترتیب با بیان بیش از  LOC409203و  LOC408817کند؛ دو ژن علت دیپلوئید بودن جنس ماده را بیان می

 برابری در جنس نر نسبت به ماده، به ترتیب در عملکرد مربوط به انتقال و متابولیسم اسیدهای آمینه و کربوهیدرات نقش دارند

 19با بیان بیش از  LOC551632وساز بالاتر جنس نر نسبت به ماده در این بازه زمانی جنینی است؛ ژن که خود نشانگر سوخت
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 اتمون حشررهو وسنتزیب و دوردوکتازیاکس تیفعال هن،ی و آرو ونِیتصال های ابرابری در جنس نر نسبت به ماده، در فعالیت

ین ژن، نقش آن در سنتز هورمون حشرات و نیز اهمیت بیشتر هورمون حشرات در جنس نر نقش دارد که بیانگر کارایی بالای ا

های مربوط به حسگر بویایی و برابری در جنس نر نسبت به ماده، در فعالیت 18با بیان بیش از  Obp9نسبت به ماده است؛ ژن 

قویت این ویژگی در این جنس را بیان تشخیص فرمون مخصوص حشرات نقش دارد که با بیان بیشتر در جنس نر، اهمیت ت

با  LOC409557؛ ژن  .(Foret, 2006)های ابتدایی قابل تشخیص است کند و رونوشت این ژن در تخمدان ملکه و جنینمی

و تنظیم خاموشی ژن نقش دارد که بیانگر  DNAبرابری در جنس نر نسبت به جنس ماده، در فعالیت اتصال  22بیان بیش از 

آن است جنس نر با توجه به مونوپلوئید بودن نیاز بیشتر به تنظیم بیان ژن )خاموش و روشن کردن( وجود دارد؛ دو ژن 

LOC726554  وLOC551805 برابری در جنس نر نسبت به جنس ماده، به ترتیب در  54و  10یش از به ترتیب با بیان ب

( نقش دارند که هر دو با فعالیت خود ایجاد مونومر و افزایش دیپیسروفسفولیگلیز درولیههای پروتئولیز و فسفولیپاز )فعالیت

برابری در  24با بیان بیش از  LOC409650سطح انرژی قابل مصرف بیشتر برای بدن در جنس نر نسبت به ماده می شوند؛ ژن 

های بزرگتر نقش دارد؛ ژن های اتصال پروتئین و تشکیل ماکرومولکولجنس نر نسبت به جنس ماده، در فعالیت

LOC100578389 یبریزنبورعسل اهای انتخاب ژنتیکی در در مطالعه شناسایی نشانه (Apis mellifera iberiensis) یکی ،

های های شاخص شناسایی شده در پایگاه. از مابقی ژن(Chávez‐Galarza et al., 2013)است ههای شناسایی شده بوداز ژن

یک ژن شاخص تعیین گردید، که  گذاری تنهاساعت پس از تخم 04الی 55ای یافت نشد. در زیرگروه داده اطلاعات ثبت شده

 های داده یافت نشد.شناسیِ این ژن در پایگاهفعالیت هستی

 گیری نتیجه

ساعت پس از  04های بافت کامل جنین زنبورعسل نر و ماده و نیز بین دو جنس نر و ماده  تا با انجام آنالیز بیان افتراقی ژن

، log2(fold_change)>+4دار مشخص گردید )ژن با بیان متفاوت و معنی 11ژن و  11ژن،  11گذاری، به ترتیب در مجموع تخم

log2(fold_change)<-4  وq_value<0.05اتصال شناسی عمدتا در ( و طبق نتایج آنالیز هستیDNA متابولیسم اسیدآمینه ،

لسیم، های کسرین و اتصال یونو کربوهیدرات، بیوسنتز هورمون حشرات، اجزای ساختاری کوتیکول، فعالیت اندوپپتیداز نوع 

 روی و آهن نقش دارند.
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