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  چكيده

عسل ايران  هايزنبوردو گونه اصلي  .Apis melifera L عسل اروپاييزنبور و .Apis florea Fعسل كوچك زنبور

بلوچستان پراكنده شده و نقش مهمي و در يك نوار گرمسيري از كرمانشاه تا سيستان  A. florea كوچك عسلزنبور. هستند

هاي كلني از استان 14مربوط به   عسل كارگرزنبور 1400در اين پژوهش افشاني گياهان مناطق جنوبي كشور دارد. در گرده

ها آوري گرديد. نمونهاحمد، بوشهر، خوزستان و ايلام جمعكرمان، هرمزگان، فارس، كهكيلويه و بويرسيستان و بلوچستان، 

عسل كوچك با ها از دستگاه گوارش زنبوراستريل حاوي نرمال سالين قرار داده شد، سپس جداسازي باكتري هايلولهدر 

هاي بيوشيميايي و هاي جدا شده از روشاكتريبراي شناسايي ب هاي اختصاصي انجام گرفت.استفاده از محيط كشت

و با استفاده از پرايمرهاي  16S rRNAها با روش تعيين توالي ژن تشخيص مولكولي كلني. مولكولي استفاده شد

هاي زنبورهاي عسل كوچك در ايران از لحاظ باكتريها، پس از تعيين توالي و شناسايي نمونه اختصاصي انجام گرفت.

) اهواز، دهلران، جيرفت، 2) رودان، بندرعباس، ايرانشهر، 1 هايگروه زنبور 5به  گوارش موجود در دستگاه اسيد لاكتيك

نتايج نشان داد كه تنوع گياهي، تغيير بندي شدند. گروه ) قشم5 و ) جهرم، فسا و بهبهان4) گچساران 3كهنوج و بوشهر 

هاي اسيد لاكتيك همزيست دستگاه گوارش ر تنوع باكتريمنابع شهد و گرده و عرض جغرافيايي منطقه عامل مهمي د
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  مقدمه

         افشاني بسياري از گياهان مهم زراعي، نقش اساسي دارند. تقريبا يك سوم از كل غذاي روزانه ماحشرات در گرده

               عسل كوچكزنبور .)Mossadegh, 2014( افشان بستگي داردمستقيم به حشرات گردهطور مستقيم و يا غيربه

Apis florea كشورهاي زيستگاه اين افشان مهم مناطق گرمسيري و خشك در ايران و سايريكي از حشرات گرده        

استان كشور شامل كرمانشاه، ايلام، لرستان، خوزستان،  10عسل كوچك در ايران در پراكنش زنبورعسل است. زنبور

وچستان و در جزاير قشم، كيش، خارك، لارك، لاوان بل و احمد، بوشهر، فارس، هرمزگان، كرمان، سيستانكهكيلويه و بوير

كلي اين زنبور در يك طور. به(Ruttner, 1985; Ruttner et al., 1995; Mossadegh, 1993) و سيري به ثبت رسيده است

 كيلومتر كه از قصرشيرين در غرب ايران شروع و تا سيستان و بلوچستان در جنوب 2000طور تقريبي نوار گرمسيري به

  شرقي كشور ادامه دارد، پراكنده است.

  باشد. اينهاي اسيد لاكتيك ميعسل باكتري هايهاي همزيست دستگاه گوارش زنبورترين باكترييكي از مهم

بنابراين در حفظ  .شوندهاي مضر ميها با توليد اسيد لاكتيك و اسيدي كردن دستگاه گوارش مانع از رشد باكتريباكتري

-هاي توليدعنوان باكتريهاي مختلف لاكتوباسيل و انتروكوكوس بهجنس .كنندگوارش نقش مهمي ايفا ميسلامت دستگاه 

توليد بسياري از مواد غذايي  درها كاربرد بسياري داشته و از اين باكتريصنايع غذايي  در(پروبيوتيك) كننده اسيد لاكتيك 

جايگزين مناسبي  ،شمارميكروبي فعال بيه دليل توليد تركيبات ضدها بهمچنين اين باكتريشود. استفاده ميپروبيوتيكي 

هاي اسيد تحقيقات در مورد شناسايي باكتري ،بنابراين )et al Pattabhiramaiah.2012 ,ها هستند (بيوتيكبراي آنتي

سل حاوي بهبود ايمني و سلامت زنبور و همچنين توليد محصول ع با هدفعسل لاكتيك در دستگاه گوارش زنبور

  ز اهميت استيپروبيوتيك حا

هــاي گونــاگون اســت كــه از ايــران، كشــوري گســترده، بــا تنــوع آب و هــوايي زيــاد و اكوسيســتم

تواند همين دليل ميبه .)Tajabadi et al., 2012باشــد (تنــوع مــي 11تنــوع آب و هــوايي دنيــا داراي  14مجمــوع 

تر اسب براي بررسي تنوع زيستي باشد. شـرايط زيسـتي منحصـر بـه فـرد، تنـوع، گستردگي و از همه مهمبستري من

هـاي بيشـتر براي يافتن هاي مشابه، بر لزوم انجـام پـژوهشبودن اين منـاطق و عـدم وجـود سابقه بررسي دست نخورده

عسل كوچك در اين  هايهاي زنبورجمعيت باكتريايي عهـاي داراي پتانسـيل صـنعتي و همچنـين تعيين تنوبـاكتري

  مناطق تاكيد دارد.

  

  هامواد و روش

  عمليات صحرايي

            آوري افراد گونه مورد مطالعهمنظور جمعبهعسل كوچك در ايران ردر اين تحقيق با توجه به پراكنش زنبو

هاي سيستان و به نقاط مختلف كشور از جمله استان 1394هاي فرودين، ارديبهشت و خرداد در ماه يهاي متعددمسافرت

        هرمزگان (رودان، بندر عباس، قشم)، فارس (جهرم، فارس)، بوشهركرمان (جيرفت، كهنوج)، (ايرانشهر)،  بلوچستان

            گرفت انجام(بندر كنگان، بوشهر)، كهكيلويه و بويراحمد (گچساران)، خوزستان (بهبهان، اهواز)، ايلام (دهلران) 

استفاده از وسايل مخصوص زنبورداري شامل كلاه و با كه عدد  100عسل كوچك از هر كندو گيري زنبورنمونه). 1 شكل(

عسل كوچك) هاي همزيست زنبورشناسايي اجتماع باكتري برايهاي استريل شده حاوي نرمال سالين (دستكش، شيشه
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گردها، عسل كوچك در زير سقف ايوان، داخل و سر چاه، داخل انبارها، زير ميلانجام گرفت. در اين بررسي لانه زنبور

زير شاخه درختان نارنج، ليمو، پرتقال، كنار، كهور، اكاليپتوس، درختچه گل كاغذي و گل مرواريد، داخل بلوك سيماني و 

  ها يافت شد.شكاف باز كوه

     
: بندرعباس، 5: رودان، 4: كهنوج، 3: جيرفت، 2: ايرانشهر، 1در ايران ( A. floreaكوچك عسل از زنبوربرداري نقشه مناطق نمونه -1 شكل

  : دهلران14: اهواز، 13: بهبهان، 12: گچساران، 11: كنگان، 10: بوشهر، 9: فسا، 8جهرم،  :7:قشم، 6
Fig. 1- Sampling localities map of Apis florea F. in Iran (1. Iranshahr, 2. Jiroft, 3. Kahnuj, 4. Roudan, 5. Bandar Abbas, 6. 

Qeshm, 7. Jahrom, 8. Fasa, 9. Bushehr, 10. Kangan, 11. Gachsaran, 12. Behbahan, 13. Ahvaz, 14. Dehloran) 
 

  عمليات آزمايشگاهي

درجه  4تا  3 در دماي عسل كوچك در يخ به آزمايشگاه منتقل شده و در يخچالهاي حاوي زنبوردر اين مرحله شيشه

عسل كوچك از هر كلني عدد زنبور 30دستگاه گوارش تا انجام مراحل بعدي نگهداري شدند. سپس  سلسيوس بالاي صفر

عسل و جدا كردن كشيدن دستگاه گوارش زنبورپس از بيرون جداسازي شد.  )et al Audisio., (2011روش  اساس بر

ريخته شدند. نرمال سالين حاوي دستگاه  ليتر حاويي نرمال سالينميلي 15هاي در تيوپ دستگاه گوارش زنبورهانيش آن، 

 3تا  2ها براي (مرك آلمان) منتقل شدند. نمونه مايعMRS  ها به محيطسازي و رشد لاكتوباسيلغني برايگوارش زنبورها 

  (tajabadi et al., 2012). كشت داده شدند CO2 درصد 9 اتاقك رشد دارايو در  سلسيوسدرجه  31روز در دماي 

  1، 10 -2ها در محيط براس، يك سري رقت از محلول حاصل تهيه شد. مثلا براي تهيه رقت پس از رشد باكتري

هاي مختلف روي از رقت اضافه و مخلوط شد سپس ليتر محلول براسميلي 9) به 10 -1ليتر از رقت تهيه شده (ميلي
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اي سر كج در سطح پليت پخش ليتر روي سطح پليت ريخته شد و به آرامي با ميله شيشهاس آگار يك ميليآرهاي امپليت

  .قرار داده شد سلسيوسدرجه  37اتاقك رشدساعت در  24مدت به هاشد. سپس پليت

صورت تك كلني رشد كرده ها بهها در آناس آگار كه باكتريرآهاي حاوي امدست آوردن تك كلني از پليتهبراي ب

اس رآهاي حاوي امصورت جداگانه برداشته و در پليتها را بهبودند با استفاده از يك آنس استريل شده مقداري از باكتري

كننده اسيد هاي توليدي كه باكتريجاياز آن صورت خطي كشت داده شدند.قسمت) به 10بندي شده (معمولا آگار تقسيم

 DNAهاي باكتري كاتالاز منفي و گرم مثبت براي استخراج لاكتيك كاتالاز منفي و گرم مثبت هستند در اين آزمايش نمونه

 150استخراج شده در  DNAهاي نمونه انجام شد. QIAGENE)استخراج (توسط كيت  DNAانتخاب شدند. استخراج 

استخراجي توسط ژل الكترفورز  DNAكيفيت نگهداري شدند.  سلسيوسدرجه  -24تقطير و در دماي بار  2ميكروليتر آب 

 PCR ، µl2Mgcl2  ،µlبافر  µl 5/2 متشكل از PCRمحلول  .درصد و دستگاه اسپكتروفتومتر مورد ارزيابي قرار گرفت 1

تهيه شده  Taqآنزيم  µl 2/0و  µl 5/0 dNTP، بار تقطير 2آب  DNA ،µl 6/9نمونه  R ،µl 3پرايمر  F ،µl 5/2پرايمر  5/2

   از دستگاه موجود در آزمايشگاه ژنتيك موسسه تحقيقات علوم دامي كشور استفاده شد.آر سيپيبراي انجام واكنش و 

 تكرار بار 38 با اصلى دقيقه و سپس سيكل 3به مدت  سلسيوس 195 اوليه واسرشتگيشامل  PCRشرايط واكنش 

ثانيه،  55مدت به سلسيوسدرجه  55 در 3پرايمرها اتصال ثانيه، 30مدت به سلسيوس درجه 95 در 2واسرشتگي  شامل

دقيقه انجام شد.  10مدت به سلسيوسدرجه  72در  5ىينها دقيقه و در انتها تكثير 1به مدت  سلسيوسدرجه  72در  4تكثير

  استفاده شد. ژل آگاروزز با براي مشاهده نتيجه كار از الكتروفور PCRپس از پايان يافتن زمان 

 27Fپرايمرهاي و با استفاده از  16S rRNAها با روش تعيين توالي ژن تشخيص مولكولي كلني

)5'AGAGTTTGATCCTGGCTCAG-3' و (1492R )5'GGTTACCTTGTTACGACTT-3'( .انجام گرفت   

  

  تجزيه و تحليل آماري

هاي دادهها استفاده شد. همچنين براي ويرايش توالي MEGA4 (Tamura et al., 2007)افزار تحقيق از نرمدر اين 

مناطق مختلف با ذكر نام استان و نام شهرستان در اكسل ثبت شد.  هايرهاي جداسازي شده از زنبوحاصل مبني بر باكتري

 سلسله خوشه"روش و با  SPSSافزار اي براي تعيين جايگاه واقعي زنبورها با استفاده از نرمدر اين مطالعه تجزيه خوشه

         نسبت آن به خوشه هر در مشاهده هر عضويت براي را امتيازي دهنده، امتياز توابع در اين روشانجام شد. " مراتب

 است، كرده كسب (خوشه) گروه هر در عضويت براي كه امتيازي به توجه با جديد مشاهده هر براي بنابراين .دهندمي

 مشاهده ،باشد  بيشتر گروه هر به جديد مشاهده تعلق امتياز اين با. كرد مشخص هاگروه از يكي در را آن عضويت توانمي

  .دهيممي  نسبت گروه آن به را

   

                                                             
1
 .Initial Denaturation 

2 . Denaturation 
3 . Annealing 
4 . Extension 
5 . Final Extension 
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 نتايج وبحث

         عسل كوچك،هاي جداسازي شده از دستگاه گوارش زنبوركلني از باكتري 63در اين آزمايش با تعيين توالي 

، Lactobacillus kunkeei،Lactobacillus plantarum  ،Lactobacillus apis هايگونه به متعلقهاي مختلف باكتري سويه

Enterococcus faecalis ،Enterococcus faecium  وEnterococcus hirae  از مناطق جنوبي، جنوب شرقي و جنوب

  .ندغربي كشور شناسايي شد

 دوها از بين آنتبارزايي عسل كوچك و روابط ارش زنبورهاي دستگاه گودر مطالعه حاضر براي شناسايي تنوع باكتري

عسل و پستانداران، طي مقايسه بين اجتماع ميكروبي زنبوراستفاده شد.  16S rRNAروش كشت و تعيين توالي ژن 

عسل، قابل كشت در آزمايشگاه زنبورهاي مختلف گونههاي باكتريايي موجود در معده مشخص شد كه همه همزيست

 Kešnerová et al., 2016; Olofson et al., 2014; Engel & Maran, 2013; Kwong & Maran, 2013; Scardovi)ند سته

Trovatellion., 1968)هاي توان با استفاده از آن تمام گونههايي هست كه مي. بنابراين روش كشت باكتري يكي از روش

از روش كشت و جداسازي برگرفته از ين نتايج در اين بررسي عسل را شناسايي كرد با توجه به اباكتري همزيست زنبور

)Gilliam, 1997 (در مطالعه حاضر، عسل كوچك استفاده شد. هاي همزيست دستگاه گوارش زنبوربراي جداسازي باكتري

طور كلي در به. شناسايي شدند  16S rRNA استفاده از ژن شده از دستگاه گوارش زنبورها با  جداهاي سويه

ها و در ميكروارگانيسم تبارياي براي ترسيم درخت طور گستردهبه 16S rRNAهاي تك سلولي، ژن كروارگانيسممي

                      شودكار برده ميها، آركياها و يوكاريوت ها بههاي متعلق به سه گروه، باكترينهايت تمام گونه

.(Rajendhran Gunasekaran, 2010)  عسل هاي همزيست دستگاه گوارش زنبورن ژن در شناسايي باكترياستفاده از اي

با  A. melliferaعسل از عسلدان و عسل تازه زنبور Enterococcusهاي كه جداسازي باكتريطوريباشد بهمرسوم مي

بور عسل هندي زن در مورد دستگاه گوارش، (Olofson et al., 2008) انجام شده است 16S rRNAيابي ژن استفاده از توالي

A. cerana هايباكتري ،هاي مختلف كارناتاكادر قسمت Lactobacillus spp. 16 يابي ژنبا استفاده از تواليS rRNA 

هاي شناسايي باكتري 16S rRNAبا استفاده از ژن  و .) et alPattabhiramaiah(2010 ,. دندشگزارش شناسايي و 

 Yoshiyama) (Tajabadi et al., 2012). صورت گرفته استدر مالزي  A. dorsataهمزيست دستگاه گوارش زنبور عسل 

Kimura, 2009)  
هاي گرم مثبت عسل كوچك از گروه باكتريطور كلي نتايج نشان داد كه عمده باكتري جداسازي شده از زنبوربه

هاي % باكتري70رم مثبت و هاي گ% باكتري29% قارچ، A. mellifera  1داخل دستگاه گوارش زنبورعسل معموليهستند. 

تنوع ميكروبي روده زنبور عسل با توجه كه در حالي  (Gilliam & Prest, 1987) هاي خنثي وجود داردگرم منفي يا باكتري

نتايج نشان داد ميكروبيوتاهاي جداسازي شده عمدتا از گروه  گرفت ومطالعه قرار  به شرايط زماني و جغرافيايي مورد

  فيلوژني در تحقيق حاضر مشابه است.  كه با نتايج آناليز ) et alHroncova(2009 ,. .مثبت هستندهاي گرم باكتري

          گونه مختلف از  3هاي لاكتوباسيل و گونه مختلف از باكتري 3نشان داد كه آناليز فيلوژنيك در تحقيق حاضر 

سويه  پنجيمه جنوبي ايران پراكنده شده است. در دستگاه گوارش زنبورهاي عسل كوچك ن Enterococuusهاي باكتري

 و L. plantarum دو سويه متعلق به گونه ،L. kunkeeiهاي لاكتوباسيلوس جداسازي شده متعلق به گونه مختلف باكتري

يك  ،E. faecalisهاي انتروكوكوس متعلق به گونه سويه مختلف باكتري سهبودند. همچنين  L. apis يك سويه متعلق به

 بودند.  E. hirae يك سويه متعلق به گونه و  E. faecium متعلق به گونه سويه
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 ,.A. dorsata (Tajabadi et alعسل درشت روي زنبور تحقيقات انجام شدهدست آمده از هنتايج حاصل با نتايج ب

ل گرديد. نتايج نشان داد مقايسه و تجزيه و تحلي A. mellifera (Vasquez et al., 2009)عسل و زنبور (2013 ;2012 ;2011

هاي تر از تنوع باكتريدر ايران بسيار كم A. floreaعسل كوچك هاي موجود در دستگاه گوارش زنبوركه تنوع باكتري

تر توان به پوشش گياهي ضعيفباشد كه علت را ميمي A. melliferaعسل عسل درشت و زنبوردستگاه گوارش زنبور

  .نسبت دادبرداري محققين مذكور مناطق نمونه مناطق جنوبي ايران نسبت به

  

 هاي اسيد لاكتيك در مناطق مختلف ايران با پوشش گياهي متفاوتپراكنش جغرافيايي باكتري -1جدول 

Table 1- Distribution of Lactic acid bacteria in different regions of Iran 

  

هاي لاكتوباسيلوس موجود در دستگاه دست آمده زنبورهاي عسل كوچك در ايران از لحاظ باكتريهجه به نتايج ببا تو

) جهرم، 2) جيرفت، كهنوج، رودان، بندرعباس، بوشهر، اهواز، دهلران، ايرانشهر، گچساران 1گروه زنبوران  3گوارش به 

                      ، گروه دوم باكتريL. kunkeeiگروه اول داراي باكتري  هايبور) كه زن2 شكلبندي شدند () قشم گروه3فسا و بهبهان و 

L. plantarum  و گروه سوم باكتريL. apis  بودند .  

عسل كوچك انجام شد هاي انتروكوكوس موجود در دستگاه گوارش زنبوربندي ديگري براساس باكتريهمچنين گروه

) بهبهان، دهلران، جهرم، بوشهر، اهواز، 2) رودان، بندرعباس، ايرانشهر، 1 هايه زنبورگرو 4كه بر اين اساس زنبورها به 

منطقه  سهاز   E. faeciumكه باكتري ). به طوري3 شكلبندي شدند () قشم گروه4گچساران و  )3جيرفت، كهنوج، فسا 

منطقه گچساران و  هاييب تنها از زنبورترتبه E. hiraeو  E. faecalisرودان، بندرعباس و قشم جداسازي شد و باكتري 

هاي مناطق ديگر (گروه دوم) فاقد باكتري هايقشم جداسازي و شناسايي شدند. همچنين نتايج نشان داد كه زنبور

عسل كوچك ايراني  هايهاي انتروكوكوس در زنبورطور كلي نتايج نشان داد كه تنوع باكتريباشند. بهانتروكوكوس مي

  ه و تنها از برخي از مناطق اين گونه باكتري شناسايي شد.بسيار كم بود

Province County Vegetation Longitude Latitude 
L. 

plantarum 

L. 

kunkeei 

L. 

apis 

E. 

faecium 

E. 

faecalis 

E. 

hirae 

Fars Jahrom Lemon 53.57742 28.51118 + 
     

Fars Fasa Lemon 
53.6312 

 
28.93781 + + 

    

Kerman Jiroft Palm trees 57.72994 28.67324  + 
    

Kerman Kahnuj Prosopis 
57.7004 

 
28.94345  +  

 
  

Hormozgan Rudan Palm trees 
55.9516 

 
27.20405  +  +   

Hormozgan Bandar abbas Prosopis 56.41758 27.26094  +  +   

Hormozgan Qeshm Chet 55.99301 26.86196  
 

+ 
 

 + 

Bushehr Bushehr Bougainvillea 50.8375 28.90736  +  
 

  

Kohgiluyeh-

Boyer 

Ahmad 

Gachsaran Gum trees 50.80364 30.35784  +   +  

Khuzestan Ahvaz Conocarpus 48.83773 31.59649  +     

Khuzestan Behbahan Bitter orange 50.21789 30.60586 + 
 

    

Ilam Dehloran Oak 47.27399 32.68503  +     

Sistan- 

Baluchestan 
Iranshahr Thorn trees 60.68767 27.20847  +  +   
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       هاي همزيست دستگاه گوارش انجام شد كه بر اين اساسباكتري تمامياساس  بندي زنبورها بردر نهايت گروه

) گچساران 3) اهواز، دهلران، جيرفت، كهنوج و بوشهر 2) رودان، بندرعباس، ايرانشهر، 1 هايگروه زنبور 5به  هايزنبور

بندي شدند. كه نشان ) قشم گروه5جهرم و بهبهان نزديكي بيشتري با هم داشتند)  هاي) جهرم، فسا و بهبهان (زنبور4

). 4 شكلهاي همزيست در ايران وجود دارد (توده مختلف زنبور عسل كوچك از لحاظ باكتري 4دهنده اين است كه 

تر در يك گروه (گروه اول) قرار گرفتند كه از اطق با عرض جغرافيايي پايينبندي نشان داد كه تقريبا مننتايج اين گروه

توان ميموضوع بنابراين با توجه به اين  ،جداسازي شده بود E. faeciumدستگاه گوارش اين گروه از زنبورها باكتري 

ا عرض جغرافيايي منطقه عسل كوچك بهمزيست دستگاه گوارش زنبور  E. faeciumهاي نتيجه گرفت كه پراكنش باكتري

هاي مختلف مربوط به گونه باكتري مذكور كه فقط در مناطق با عرض جغرافيايي پايين سويهطوريهمبستگي مثبتي دارد به

اي قرار عسل كوچك جداسازي و شناسايي شد و زنبوران حاوي اين باكتري در گروه جداگانهاز دستگاه گوارش زنبور

  .ندگرفت

  

 
 هاي لاكتوباسيلوس همزيستعسل كوچك با استفاده از تنوع باكتري هاياي جمعيت زنبورخوشهتجزيه  -2 شكل

Fig 2- Dendrogram of cluster analysis based on Lactobacillus bacteria 
 

 
هاي انتروكوكوس همزيستعسل كوچك با استفاده از تنوع باكتري هاياي جمعيت زنبورتجزيه خوشه -3 شكل  

Fig 3- Dendrogram of cluster analysis based on Enterococcus bacteria 
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  هاي اسيد لاكتيك همزيستعسل كوچك با استفاده از تنوع تمام باكتري هاياي جمعيت زنبورتجزيه خوشه -3 شكل

Fig 4- Dendrogram of cluster analysis based on Lactic acid bacteria 
  

 هاي) زنبور1گروه  دورا به  هادر نيمه جنوبي ايران از لحاظ خصوصيات مرفولوژيكي زنبورعسل كوچك  هايزنبور

شده بندي بوشهر، هرمزگان، سيستان و بلوچستان، كرمان دسته هاي) زنبور2فارس، خوزستان و كهكيلويه و بويراحمد 

عسل كوچك در مناطق جنوبي كشور بوركي زنيهمچنين با مطالعه خصوصيات مرفولوژ  (Parichehreh et al., 2013)است

 هاي) زنبور2هاي غرب و جنوب غربي ايران با عرض جغرافيايي بالاتر و زنبوران استان) 1گروه،  دوا به هاين زنبور

كه اين نتايج  ) et alTahmasebi(2002 ,. شده استبندي تر دستهجنوب و جنوب شرقي ايران با عرض جغرافيايي پايين

 باشد. ا تحقيق حاضر تقريبا مشابه ميدر مقايسه ب

مركبات  هايآوري شده از منطقه فارس و خوزستان كه از باغجمع هاينشان داد كه زنبور حاصل از اين تحقيق نتايج

داشتند داراي  L. kunkeeiو مناطق مربوط به گروه اول كه باكتري  L. plantarumداراي باكتري  ندآوري شده بودجمع

دليل متفاوت قشم به جزيرهتنها از  E. hiraeو  L. apisهاي ). همچنين باكتري1غير مركبات بودند (جدول پوشش گياهي 

 ،تر نسبت به بقيه مناطق، جداسازي شدندبودن شرايط آب و هوايي و پوشش گياهي خاص و عرض جغرافيايي پايين

هاي و عرض جغرافيايي روي تنوع باكتريتوان نتيجه گرفت كه پوشش گياهي و شرايط آب و هوايي بنابراين مي

منطقه  هاينيز فقط از زنبور E. faecalis). باكتري 1سزايي دارد (جدول هعسل تاثير بهمزيست دستگاه گوارش زنبور

  ). 1گچساران جداسازي شد (جدول 

هاي مختلف باكتريدليل متفاوت بودن منابع شهد و گرده و يا وجود هاي اسيد لاكتيك ممكن است بهتنوع باكتري

ها وجود داشته و از طريق شهد هاي اسيد لاكتيك روي گلها در مناطق مختلف باشد. مثلا ممكن است كه باكتريروي گل

هاي موجود در دستگاه گوارش زنبور در هنگام ذخيره گرده وارد دستگاه گوارش زنبور شده و فعال شوند. ميكروارگانيسم

هاي مانند. علاوه بر آن باكتريها هم در دستگاه گوارش زنبور باقي ميد و برخي باكترينشودر شان كندو به آن اضافه مي

                      هاي مختلف نيز تغيير عسل با تغيير منطقه جغرافيايي و حتي در طول فصلاسيد لاكتيك موجود در زنبور

آوري غذا از طريق شهد و گرده وارد كلني ها در حين جمعمحققين معتقدند كه باكتري (Vasquez et al., 2009)ند.نكمي

شود عاري از ميكروب است ولي در طول زمان توسط شوند. هنگامي كه يك شكوفه گل تازه باز ميعسل ميزنبور

ها ممكن است كه شود. تركيب و تعداد ميكروارگانيسميا حشرات مختلف آلوده مي جود در هوا ووهاي مميكروارگانيسم

كننده و همچنين تغييرات دما تغيير كنند. مطالعات زيادي بايد ر طول زمان و با تغيير منابع شهد و گرده، حشرات بازديدد

هاي مختلف تغيير در طول فصل عسلهاي دستگاه گوارش زنبورباكتري اجتماعانجام شود تا دقيقا مشخص شود كه آيا 
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عسل،  هايرهاي دستگاه گوارش زنبوسن و نوع غذا روي پراكندگي باكتريثير مناطق جغرافيايي، فصل، اتكند يا نه. مي

با توجه  شده وبررسي كشور چك  هاي ژنتيكي در مناطق مختلفبا استفاده از روش سوسري زنبورهاي وسپا (وحشي) و

هاي كتريهاي غذايي اثر خيلي مهمي روي پراكندگي باكه رژيم مشخص شدهاي غذايي متفاوت اين حشرات به رژيم

هاي همزيست لاروهاي زنبور . مطالعه روي باكتري (Mrazek et al., 2008)داخل دستگاه گوارش اين حشرات داشته است

نوع اجتماع و فون  ،هاي همزيست دستگاه گوارش با توجه به نوع تغذيهباكتري كه نشان دادعسل اروپايي و آفريقايي 

        دست آمده از تحقيق حاضر مبني بر تنوعهكه اين نتايج تاييد كننده نتايج ب  (Vojvodic et al., 2013)كنندتغيير مي

         عسل كوچك به علت تفاوت پوشش گياهي مناطق و در نتيجه تفاوتهاي موجود در دستگاه گوارش زنبورباكتري

 رطوبت، حرارت، د كه درجههمچنين مطالعات نشان داباشد. عسل در مناطق مختلف كشور ميهاي غذايي زنبوررژيم

 ,.Anderson et al) است گذارتاثير عسل زنبور روده باكتريايي مجموعهروي  گل شهد اسيديته و محيط اسمزي پتانسيل

2013).  

اي روي مطالعه ها انجام شده است. براي مثالهاي همزيست با آنمطالعاتي در مورد ساير حرات و تك ياخته

منطقه مختلف اين  14ها از بردارياين اساس نمونه بر شده است كهدر كشور هند انجام  Bemisia tabaci هايهمزيست

هاي اوليه و ثانويه موجود در دستگاه گوارش توانستند همزيست 16Sr RNAكشور انجام شد. محققين با استفاده از 

Bemisia tabaci  .هاي كنش همزيستاي نشان داد كه بين پرانتايج آناليز خوشهرا شناسايي كنندBemisia tabaci  و گياهان

در ژاپن  Acyrthosiphon pisumروي  تحقيقي كهدر .  (Shalini et al., 2012)داري وجود داردميزبان همبستگي معني

 7/38منطقه شدند كه  81همزيست متعلق به  119موفق به جداسازي و شناسايي  PCRبا استفاده از روش انجام شد، 

 6/33و  Spiroplasma درصد Rickettsia ،4/3درصد  PAUS ،4/8 درصد PASS ،16همزيست  متعلق بهدرصد 

هاي موجود در . نتايج حاصل از اين بررسي نشان داد كه همزيست(Tsuchida et al., 2002) بودند  Buchneraدرصد

هاي حشره مذكور در ستباشند و پراكنش همزيدر مناطق مختلف متفاوت مي Acyrthosiphon  pisumدستگاه گوارش 

        طور كلي نتايج اين تحقيقات با نتايج داري دارد. بهمناطق مختلف با پوشش گياهي منطقه، دما و بارندگي ارتباط معني

هاي دستگاه گوارش زنبور به علت تفاوت پوشش گياهي، شرايط دست آمده از تحقيق حاضر مبني بر تفاوت همزيستهب

  خواني دارد.ها هموايي زيستگاه آنجغرافيايي و آب و ه
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Abstract 
Apis florea F. and Apis mellifera L. are two honey bee species in Iran. Distribution of Apis 

florea starts from Paveh in Kermanshah province (located in west of Iran) and ends to Sistan-

Baluchestan province (located in south east of Iran). The current study was carried out by 

collecting 1400 worker bees from 14 different colonies located in southern regions of Iran. The 

samples were kept in sterile test tubes containing normal saline. The specific media were used to 

isolate Lactobacillus bacteria from digestive tracts of the bees. Biochemical tests and DNA 

extraction were done to identify the colonies. In addition, the colonies were characterized by 

sequencing 16S rRNA gene using specific primers (27F and 1492R). Since bacterial diversity in 

digestive tracts is of the approaches for classifying insects from phylogenetic point stand, 

sequencing was done on 43 colonies of bacteria. The results showed that eight isolates were related 

to three species (Lactobacillus kunkeei, Lactobacillus plantarum and Lactobacillus apis). Basis on 

the results, the dwarf honey bee in Iran phylogenetically clustered in five distinct clades in terms of 

bacterial diversity in digestive tracts. The clades were: 1): Roudan, Bandar-Abbas, Iranshahr 2) 

Jiroft, Kahnuj, Bushehr, Ahwaz, Dehloran 3) Gachsaran 4) Jahrom, Fasa, Behbahan and 5) Qeshm 

population. Furthermore, the results indicated that Lactic acid bacterias found in digestive tracts 

depends on nectar and pollen feeding by this wasp in the geographically different localities. 
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