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دوفصلنامه علمی ترویجی علوم و فنون زنبورعسل

چکیده:

و  اجتماعـی، وحشـی  انفـرادی،  گونه هـای  از جملـه  زنبورهـا 
بـه سـه چهـارم گونه هـای  اهلـی مسـئول گـرده افشـانی نزدیـک 
گیاهـی گلـدار تولیدکننـده محصـولات غذایـی هسـتند. اهمیـت 
کاهـش  و  سـالانه  تلفـات  افزایـش  بـا  همـراه  آن هـا  اکولوژیکـی 
عوامـل  روی  بـر  تمرکـز  و  توجـه  وحشـی،  گونه هـای  جمعیـت 
تاثیرگـذار بـر سـلامت زنبورعسـل از جملـه پاتـوژن های ویروسـی 

را بیشـتر کـرده اسـت. رویکردهـای ژنومیـک به طـور قابل توجهی 
درک گوناگونـی از ویروس هـا، پیچیدگـی مسـیرهای انتقـال آن هـا  
از جملـه انتقـال داخـل ژنـی و اسـتراتژی های مختلـف مبـارزه بـا 
عفونت هـای ویروسـی بـا واکنـش هـای RNA مداخله گـر را باعـث 
شـده انـد. عـلاوه بر ایـن، تأثیر ویـروس ها بـر روی زنبورها توسـط 
سـایر عوامـل اسـترس زا از جمله انـگل ها، تغذیه نامناسـب و قرار 
گرفتـن در معرض مواد شـیمیایی تشـدید می شـود. ایجـاد رابطه 
پیچیـده بیـن ویروس هـا و میزبان هـای زنبورعسـل منجـر به درک 
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بهتـر اسـتراتژی های مدیریتـی و بوم شناسـی خواهـد شـد.
واژه های کلیدی: زنبور عسـل، ویـروس، اهمیت اکولوژیکی، 

RNA مداخله گر 

مقدمه

مطالعـه در زمینه زیسـت شناسـی ویـروس های زنبورعسـل از 
زمـان انتشـار اولین گزارشـات منتشـر شـده از سـال 1913 به طور 
 Chen and  Siede, 2007) چشـمگیری گسـترش یافتـه اسـت
White, 1913; ). اطلاعـات قابـل توجهـی در مـورد انواع مختلف 
راه  ویروسـی،  مختلـف  هـای  سـویه  و  زا  بیمـاری  هـای  ویـروس 
هـای انتقـال و شـرایط اپیدمـی شـدن آن ها در دسـت اسـت. این 
اطلاعـات تا حدودی به دلیل توسـعه ابزارهای مولکولی و ژنومیک 
Gro-)  اسـت که تشـخیص و تعیین ویروس ها را تسـهیل مـی کند
zinger and Robinson, 2015). پروتـکل های اسـتاندارد برای 
 (Pirk et al., 2013)مطالعـه ویـروس ها در جمعیـت زنبور عسـل
و علاقـه زیـاد محققـان، ذی نفعان، سیاسـت گـذاران روی این امر 
تاثیرگذار بوده اسـت. علیرغم پیشـرفت های سـریع، هنوز شکاف 
دانـش در اکولـوژی ویـروس هـای زنبـور عسـل و چالـش  راه حـل 
.(Brosi et al., 2017) هـای کاربـردی در ایـن زمینـه وجـود دارد
در ایـن مقالـه نویسـندگان اطلاعـات موجـود در مـورد ویـروس 
هـا، زمینـه هـای نوظهـور و عوامـل تاثیـر گـذار روی زنبورعسـل را 

مـرور مـی کنیم.

   طبقه بندی ویروس های زنبورعسل
در طـول دهـه گذشـته، بـا توجـه بـه پیشـرفت هـای سـریع و 
تنـوع  از  مـا  یابـی، درک  توالـی  رویکردهـای  افزایـش دسترسـی 
ویـروس هـای آلـوده کننده زنبور عسـل رشـد چشـمگیری داشـته 
اسـت. در گذشـته جداسـازی،  شناسایی و ارزیابی شـیوع و توزیع 
ویـروس هـای جدیـد یـک فرآینـد سـخت بـود، کـه بـا اسـتفاده از 
واسـط  هـای  بـادی  آنتـی  تشـخیص  و  الکترونـی  میکروسـکوپ 
 .(Chen and Siede, 2007 ; Bailey, 1976) صورت می گرفت
تکنیـک هـای توالـی یابی بـا تـوان بـالا ترانسـکریپوم هـا، متاژنوم 
هـا و ویـروس هـا )ایزوله ویـروس های محصـور شـده( را از مقادیر 
 Grozinger and Robinson,) نسـبتاً کـم مـاده آسـان کـرده انـد
2015). ایـن روش هـا همـراه بـا افزایـش مقـدار داده هـای ژنومی 
در بانـک های اطلاعاتی در دسـترس عموم ،بـه عنوان مثال [ مرکز 
اطلاعـات بیوتکنولـوژی بیـن المللیـج(NCBI) [ تجزیـه و تحلیـل 
پیشـرفته ای از فنـاوری امیکس و کشـف ژنوم هـای جدید ویروس 
را آسـان کـرده انـد. عـلاوه بـر ایـن، رویکردهـای بیوانفورماتیـک 

بـرای شناسـایی توالی های ویروسـی بر اسـاس خصوصیات توالی 
آنهـا توسـعه یافتـه انـد. در واقـع  با اسـتفاده از ایـن ابزارهـا امکان 
شناسـایی 1445 دنبالـه ویـروس RNA از بیـش از 220 گونـه بـی 
مهـره  فراهـم شـده اسـت (shi et al., 2016). بنابرایـن، اکنـون 
مـی تـوان غربالگـری ویـروس هـا را در نمونـه هـای به دسـت آمده 
از چندیـن گونـه زنبورعسـل و انـگل هـای آنهـا از سراسـر جهان به 
طـور موثـر و سـریع انجـام داد. چندیـن ویـروس جدیـد و خانواده 
ویروسـی در جمعیـت زنبورهـا بـا اسـتفاده از رویکردهـای توالـی 
یابـی شناسـایی شـده انـد و بـدون شـک ایـن تعـداد همچنـان در 
 ،(McMenamin and Flenniken, 2018) حـال افزایـش اسـت
اینجـا خلاصـه مـی کنیـم.  آنهـا را در  بـه طـور خلاصـه  بنابرایـن 
بـا هـدف نشـان دادن تنـوع انـواع ژنـوم ویـروس هـا کـه تاکنـون 
شناسـایی شـده انـد. اکثـر ویـروس هـای زنبـور عسـل دارای ژنوم 
RNA تـک رشـته ای مثبـت ssRNA(+) هسـتند و بسـیاری از 
 Brutscher et) دارنـد  تعلـق    Picornavirales راسـته  بـه  آنهـا 
زنبورعسـل  )کشـمیر   Dicistroviridae خانـواده   .(al., 2016
KBV( ، ویـروس فلـج حـاد )ABPV( و سـیاه شـدن سـلول هـای 
ملکـه )BQCV( و )IAPV( یا خانـواده Iflaviridae ویروس های 
Mc-) دارای ویژگی های شناسـایی مشـخصی هسـتند ssRNA+

.(Menamin and Flenniken., 2018
از سـال 2015 تـا 2018 مطالعـات توالـی یابـی، ترتیـب توالـی 
خانـواده  چندیـن  در  را  ویـروس   (+)ssRNA بـه  مربـوط  هـای 
خانـواده  شـامل  اینهـا  انـد.  کـرده  مشـخص  دیگـر  جنـس  و 
و   )Tymoviridae( ، )Secoviridae(، )Nodaviridae)هـای
و     (Sobemovirus( جنـس  شـود.  مـی    (Flaviviridae(
ویـروس  یـک  و   (Halictivirus) جدیـد  جنـس   ،(Negevirus(
 Miranda et al., 2010; de Bigot et al., 2017;)  شـبیه نـورا
; Galbrait et al., 2018;  Remnant et al., 2018; Schoon-

.(vaere et al., 2018
بـه   Secoviridae و   Tymoviridae هـای  خانـواده  ویـروس  
طـور معمـول ویـروس مرتبـط با گیـاه هسـتند. ویروس دیگـری از 
 ،)TRSV( ویـروس لکـه حلقـوی توتـون ،Secoviridae خانـواده
در زنبـور عسـل اروپایـی(Apis mellifera) آلـوده شـده و تکثیـر 
مـی شـو(Li et al., 2014). ایـن امـکان وجـود دارد که تشـخیص 
ایـن ویـروس هـا صرفاً بـه دلیل وجود ویـروس در نمونه هـای گرده 
و عفونـت فعـال زنبورهـا نباشـد، بنابرایـن تحقیقات آینـده تعیین 
وسـعت دامنـه میزبانـی گیاهـان و زنبورهـا در ویروس های مشـابه 
 Bristow) و / یـا بـه عنـوان ناقل ویـروس های گیاهـی خواهد بـود
بـال دژدیـس )DWV( )شـکل  and Martin, 1999). ویـروس 
1( یـک ویـروس RNA ، کـه یکـی از  ویروس هـای شـناخته شـده 

ملکی: بوم شناسی و بیماری شناسی ویروس های زنبور عسل



39

جلد10، شماره 19، سال 1398، ) 37-47 (دوفصلنامه علمی ترویجی علوم و فنون زنبورعسل

(De Miranda and Genersch, 2010) در بیـش از 20   اسـت 
گونـه زنبـور تشـخیص داده شـده اسـت و شـواهدی وجـود دارد که 
نشـان مـی دهـد در چندیـن گونـه از آنهـا تکثیـر مـی شـود و باعث 

علائـم آسـیب زا در دو گونـه زنبـور عسـل بخصـوص زنبـور مخملی 
(Bombus terrestris( و )Bombus pascuorum)  و همچنیـن 

 .(Galbraith et al., 2018)زنبـور عسـل اروپایـی مـی شـود

شکل 1( زنبور مبتلا به  ویروس :DWV پاها کوتاه و پهن، دفرمه شدن بال ها و شکم

ای  رشـته  تـک  هـای  ویـروس  بـه  مربـوط  هـای  توالـی 
 Bunyaviridae et) خانـواده  در   (-ssRNA) منفـی 
 (Schoonvaere( al., 2016 Schoonvaere et al.,
خانـواده  و    (Mononegavirales) راسـته   ،  (;2018 
بـر  انـد. عـلاوه  )Orthomyxoviridae) در زنبورهـا کشـف شـده 
ایـن، ویـروس هـای خانـواده Rhabdoviridae، مربوط به راسـته 
 Remnant et al.,) انـد  Mononegavirales، شناسـایی شـده 
کـه ویـروس هـای  Levin et al., 2017 : 2017). در حالـی 
Partitiviridae اوایـل در گیاهـان و قـارچ هـا شناسـایی شـده اند 
ی  خانـواده  هـای  ویـروس  متاژینومیـک  آنالیـز  کمـک  بـه 
partitiviruses را در بیـش از 220 گونه بی مهره شناسـایی کرده 

 .(Shi et al,, 2014:  Nibert et al., 2014 ) انـد
سـرانجام، دو ویروس دی ان ای دو رشـته ای )dsDNA( روی 
زنبور عسـل اروپایی و زنبورعسـل باغی اروپایی )OcNV( گزارش 
شـدند. دو توالـی ویروسـی مختلف مربوط به ویـروس های دی ان 
ای تـک رشـته ای)ssDNA(  از خانواده Circoviridae و همچنین 
توالی های ویروسـی مربوط به خانواده ) Parvoviridae) مشـخص 
هـای  روش  بنابرایـن،   .(Galbraith et al., 2018)انـد شـده 
ترتیـب توالـی یابـی، شناسـایی ویـروس هـای مرتبط بـا زنبورها و 

انـگل هـای آنها را به طـرز چشـمگیری افزایش داده اسـت. 

   انواع سویه ها و صفات ویروسی
میـزان  تولیدمثـل،  سـرعت  زیـاد جمعیـت،  تعـداد  وجـود  بـا 
جهـش زیـاد )بعضی از ویروس هـای RNA میـزان جهش بیش از 
یـک میلیون برابر بیشـتر از میزبان خود دارنـد( و توانایی نوترکیب 
شـدن ویـروس هـا مـی توانند بـه سـرعت تغییـرات توالـی را جمع 
 RNA در واقع ویروس ،(Andino and Domingo, 2015) کنند
quasispe�(  اغلـب به عنوان سـویه هـای بینابینـی در حال تغییـر
cies( یـا )swarms mutant( جایـی کـه یـک میزبان شـامل انواع 
مختلفـی از دنبالـه ی ویروسـی اسـت. ایـن انـواع دنبالـه درجـات 
مختلفی از سـازگاری را نشـان مـی دهند و همچنین ممکن اسـت 

مکمل یکدیگر باشـند.

   انتقال ویروس ها در جمعیت های زنبور عسل
ویـروس هـای زنبـور عسـل بـه آسـانی در گونـه هـای میزبـان 
منتقـل مـی شـوند (Tehel et al., 2016). بیشـتر ویـروس هـای 
هـا  گونـه  سـایر  و  اروپایـی  زنبورعسـل  در  ابتـدا  در  زنبور-عسـل 
زنبـور عسـل کشـف شـده انـد Zhang et al  (2012.,). بسـیاری 
از ویـروس هـای زنبـور عسـل مـی توانند بـا کنـه هـای واروا  تکثیر 
شـوند (Gisder et al. 2009). از روش هـای توالـی یابـی بـرای 
ارزیابـی ویروسـی هـای دیگـر زنبورعسـل اسـتفاده شـده اسـت. 
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ایـن   (Schoonvaere et al., 2016 ; Lamp et al., 2016)
مطالعـات ویـروس هـای جدیـد را شناسـایی کـرده انـد.

بسـیاری از مسـیرهای انتقـال ویـروس در بین گونه هـای زنبور 
عسـل در یـک جامعـه وجـود دارد. زنبورهـای آلـوده مـی تواننـد 
ویـروس هـا را روی گل هـا پخـش و ایـن ویـروس هـا مـی تواننـد 
زنبورهـای دیگـری را کـه از ایـن گلهـا بازدید مـی کنند آلـوده کنند 
 McArt et al., 2014; Tehel et al., 2016; Koch et al.,)

.(2017
 بـه همیـن ترتیـب، ترشـحات زنبور عسـل همچنین مـی تواند 
کنـه هـای  واروا را بـر روی گلهـا انتقـال و از این طریـق این ویروس 
 Schwarz and Huck,) هـا را بـه کلونـی هـای دیگـر منتقـل کنـد

.(1997; Peck et al., 2016
 اگرچـه نظریـه هـا در مـورد آیـا ایـن کنـه ویـروس هـا را انتقـال 
مـی دهنـد هنـوز مشـخص نیسـت. زنبورهـا می تواننـد بـا ورود به 
کنـدوی اشـتباه، در هنـگام غارت)جایـی کـه آنهـا به طـور فعال به 
جسـتجو و حملـه به کندوهـای ضعیف بـرای بدسـت آوردن منابع 
 Birmingham) غذایـی می پردازنـد( وارد کندوهـای دیگر شـوند
 et al., 2004; Forfert et al., 2015; DeGrandi-Hoffman
et al., 2017). بـا ایـن حـال، پویایـی انتقـال تـا حد زیـادی تحت 
تأثیـر صفـات جامعـه گل و شـبکه هـای گرده افشـانی گیاهـان قرار 
خواهـد گرفـت. تقریبـاً تأثیـر فصلـی در شـیوع ویـروس و انتقـال 
آن وجـود دارد. در کلنـی هـای زنبـور عسـل اروپایـی در مناطـق 
معتـدل، جمعیـت w و جمعیـت ویـروس هـای مرتبـط در پاییـز 
 Traynor et al., 2016; Locke et al.,) یابـد  مـی  افزایـش 
2017). مسـیرهای انتقـال، مقدار انتقـال و وضعیت فیزیولوژیکی 
زنبـور عسـل بـر توانایـی ویـروس در ایجاد عفونـت حاد یـا مزمن و 
تأثیـر کلـی ویـروس بـر میزبـان نیـز تأثیرگذارند. بـه عنـوان مثال، 
آلـوده شـدن زنبورهـای بالغ با مقادیر کـم ویروس  بـه طور معمول 
باعـث ایجـاد عفونـت هـای مزمـن نمی شـود بلکـه منجر بـه اثرات 
 Meeus et al., 2014 ; Wang) منفـی بـر روی زنبورهـا می شـود
et al., 2017). بنابرایـن، در حالـی کـه روشـن اسـت کـه ویـروس 
هـای متعـدد را مـی توان به راحتی توسـط میزبان هـای متعدد در 
یک جامعه زنبور عسـل به اشـتراک گذاشـت، سـؤالات بی شماری 
شـامل اینکه:1- چـه ویژگی هایی از ویروس هـا گونه های مختلف 
میزبـان را آلـوده مـی کنـد 2- سـویه های خـاص از چه راهـی برای 
آلـوده کـردن میزبـان هـا اسـتفاده مـی کننـد 3- چـه مسـیر اصلـی 
انتقـال در ایـن زمینـه وجـود دارد و چـه تأثیراتـی بـر ایـن ویروس 
هـا در جمعیـت زنبورهـا و جوامع دارد. پاسـخ به این سـوالات می 
توانـد توانایـی  مـا در مدیریـت این عفونـت های ویروسـی را بهبود 

. بخشد

   تأثیرات آسیب شناسی ویروس های زنبور عسل 
تاثیـر ویـروس هـا بسـته بـه نـوع و میزبـان متفـاوت اسـت و از 
عفونـت هـای بـدون علامـت یـا پنهـان گرفتـه تـا عفونـت هـای بـا 
علائـم خـاص کـه باعـث ایجـاد ناهنجـاری، فلـج یـا مـرگ متفاوت 
اسـت. تأثیـر ویروس خاص یا فشـار ویروس بـر روی میزبان با دوز 
و همچنیـن ژنوتیـپ میزبان، مرحله رشـد و وضعیت فیزیولوژیکی 
متفـاوت اسـت. عوامـل دیگـر، از جملـه سـایر عوامـل بیمـاری زا، 
وضعیـت تغذیـه ای، میکروبیـوم و قـرار گرفتـن در معـرض مـواد 
شـیمیایی بر اثرات آسـیب شـناختی عفونـت های ویروسـی تأثیر 
مـی گذارنـد. بـرای زنبورهـای عسـل جایـی کـه صدهـا یـا هـزاران 
فرونـد در یـک کنـدو زندگی می کنند، سـاختار اجتماعی می تواند 
تأثیـر عوامل اسـترس زا مختلـف از جمله عفونت های ویروسـی را 
تشـدید کنـد.  به عنـوان مثال، یکـی از بهترین ویژگـی های تغییر 
رفتـاری ناشـی از اسـترس کـه بر سـلامت کلونـی زنبور عسـل تأثیر 
مـی گذارد، بلوغ رفتاری شـتاب زده کارگران اسـت، بـه گونه ای که 
رفتـار آنها از پرسـتاری )مراقبت از نوزاد( سـریعا بـه حالت رفتاری 

.(Barron, 2015) آزار دهنـده عـوض مـی شـود

   پاسخهای مولکولی زنبورها به عفونت های ویروسی
توسـط  زنبورهـا  روی  بـر  هـا  ویـروس  پاتولوژیـک  تأثیـرات 
معـادلات پیچیـده بیـن میزبـان و ویـروس انجـام مـی شـود، کـه 
پیونـدد.  مـی  وقـوع  بـه  مولکولـی  و  سـلولی  سـطح  در  همزمـان 
از  ویروسـی،  ضـد  دفاعـی  هـای  مکانیسـم  مجموعـه  از  زنبورهـا 
جمله اتوفاژی، آپوپتوز، بیوسـنتز  ایکوزانوئید، درون بری، مسـیر 
JAK / STAT و NFκB  و مسـیرهای JNK و MAPK  و آران ای 

کننـد.  اسـتفاده مـی  مداخله گـر 

انفعـالات  و  فعـل  در  متابولیـک  مسـیرهای  نقـش     
ویـروس  و  زنبورعسـل 

رابطه بین متابولیسـم سـلولی، وضعیـت تغذیـه ای و دفاع ضد 
ویروسـی در زنبورها نیاز به اکتشـاف بیشـتر دارد. زنبورها که رژیم 
هایـی بـا پروتئیـن بالاتـر مصـرف مـی کنند ویـروس کمتـری دارند 
(DeGrandi-Hoffman et al., 2010). عـلاوه بـر ایـن، چندیـن 
مطالعـه رونویسـی ژن هـای دخیـل در فرآیندهـای متابولیـک در 
 Chen ( زنبورهـای عسـل آلـوده بـه ویروس را مشـخص کـرده انـد
et al., 2014; Brutscher et al., 2017).ایـن مطالعـات نشـان 
داده انـد کـه کانـال هـای حسـاس به پتاسـیم داخلـی )KATP( در 
محـدود کـردن عفونـت ویروسـی نقـش دارنـد: ایـن کانـال هـا بـه 
تغییـرات متابولیکی در سـلول پاسـخ مـی دهند )به عنـوان مثال، 

 .)ADP و ATP مقادیـر نسـبی

ملکی: بوم شناسی و بیماری شناسی ویروس های زنبور عسل
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دوفصلنامه علمی ترویجی علوم و فنون زنبورعسل

   نقش نشانگرهای زیستی در سلامت زنبور عسل
نقـش نسـبی مسـیرهای ایمنـی زنبور عسـل در زمینـه عفونت 
هـای ویروسـی خـاص در درجـه اول در سـطح رونویسـی بررسـی 
 .(Nazzi et al., 2012 ; Galbraith et al., 2015) .شـده اسـت
آزمایـش هـا در هـر دو سـطح زنبـور و کلنـی انجـام شـده، مسـیر 
عفونـت ویـروس، بافت )هـای( مورد بررسـی، زمان سـنجش پس 
از عفونـت و مرحلـه رشـد زنبورهـا متفاوت اسـت. اگرچـه عملکرد 
پپتیدهـای ضـد میکروبـی AMP هـا، کـه بـه دلیـل توانایـی آن ها 
در مقابـل آلودگـی های باکتریایی و اختلال در غشـاهای باکتریایی 
مشـخص مـی شـوند، در زنبورهـای آلـوده بـه ویـروس ناشـناخته 
مانـده اسـت. امـا تعـداد بیشـماری ژن نیـز وجـود دارد که بـه طور 

متفاوتـی در زنبورهـای آلـوده بـه ویـروس بیان می شـوند.
ممکن  زیستی(  )نشانگرهای  رونویسی  تغییرات  شناسایی 
شناسایی  را  خطر  معرض  در  زنبورهای  جمعیت  یا  کلنی  است 
تواند  می  رونویسی  تغییرات  این   .(Zanni et al., 2017) کند 
شامل پاسخ های ضد ویروسی یا تغییرات فیزیولوژیکی یا رفتاری 
PGRP- مانند  ژنهایی  است  ممکن  زیستی  نشانگرهای  باشد. 
بیان  باشد، زیرا چندین مطالعه  را داشته   P450 2  و سیتوکروم 
بیشتری در پاسخ به ویروس ها و / یا کنه های واروآ  ثبت کرده اند 

.(Brutscher et al., 2017 Chen et al., 2014 ;)
از  رونویسـی  هـای  پاسـخ  بررسـی  مطالعـات  ایـن،  بـر  عـلاوه 
زنبورعسـل اروپایـی جمـع آوری شـده از کنـدو همبسـتگی منفی 
 DWV بیـن سـطح ویتلوژنین و سـطح آلودگی کنـه واروا، که بـا بار
و مـرگ و میـر کلونـی ارتبـاط مثبـت دارنـد ، نشـان داده اسـت. 
(Smart et al., 2016 ; Zanni et al., 2017)  ویتلوژنیـن در 
کارگـران زنبورعسـل اروپایـی، بسـیاری از وظایـف، از جمله نقش 
در تغذیـه، ایمنـی و طول عمر را دارد. سـطح ویتلوژنین به شـدت 
بـه چراگـری  بلـوغ رفتـاری همـراه اسـت و کاهـش سـطح آن  بـا 
ویتلوژنیـن  سـطح  کاهـش  بنابرایـن،  شـود.  مـی  منجـر  زودرس 
ممکن اسـت نشـانه اسـترس فیزیولوژیکی و تسـریع بلـوغ رفتاری 
باشـد. اگـر بـه انـدازه کافـی از کارگـران در اثـر ابتـلا به ویـروس قرار 
گرفتـه و جمعیـت را بـی ثبـات کـرده و منجـر بـه فروپاشـی کلنـی 
شـود. مهـم تـر از آن، درک نقـش )هـای( بیولوژیکـی ژن هـا کـه 
نشـانگرهای زیسـتی بالقـوه سـلامت زنبـور عسـل هسـتند بـرای 
تفسـیر معنی تغییر در سـطح بیان نسـبی مورد نیاز اسـت. سـطح 
بـالای بیـان ژن هـای خـاص مـی توانـد نشـان دهنـده کلنـی هـا یا 
جمعیـت هایـی باشـد کـه سـطح عفونـت ویروسـی بسـیار آسـیب 
رسـان داشـته و در معـرض خطـر هسـتند. بنابرایـن بایـد بـرای 
کاهـش آلودگـی هـای ویروسـی )کنتـرل مثـلاً سـطح کنـه واروآ( یا 
بـرای کاهـش اثـرات درمـان شـوند. سـطح بالاتـری از بیـان ژنهای 

ضـد ویروسـی ممکـن اسـت یک کلونـی یا جمعیتـی را نشـان دهد 
کـه دارای نقـص ایمنـی بالایـی اسـت و مـی توانـد بـه طـور مؤثـر با 
عفونـت ویروسـی مبـارزه کنـد و به عنوان معیـار انتخـاب در برنامه 

هـای پـرورش زنبـور عسـل گنجانـده شـود. 

   تاثیـر مـواد شـیمیایی زیسـت محیطـی بـر فعـل و 
زا/میزبـان بیمـاری  عامـل  انفعـالات 

نتیجـه عفونـت های ویروسـی زنبـور عسـل تحت تأثیـر عوامل 
غیرزنـده، از جملـه مـواد شـیمیایی محیطـی اسـت. زنبورهـا از 
طریـق رژیـم هـای غذایی خود در معـرض مواد شـیمیایی قرار می 
گیرنـد، زیـرا هر دو شـهد و گرده حاوی انواع مختلفـی از ریز مغذی 
هـا و ترکیبـات گیاهی ثانویـه هسـتند (Vaudo et al., 2015). به 
عنـوان گـرده افشـان های کلیـدی محصـولات کشـاورزی، زنبورها 
بـا تماس مسـتقیم با مواد شـیمیایی موجـود در هوا یا روی سـطح 
یـک گل یـا بـه طـور غیرمسـتقیم از طریـق مصـرف منابـع آلـوده 
(Sponsler and Johnson, 2017) و بـا تمـاس بـا مـوم آلـوده در 
 Mullin et al.,) کنـدو در معـرض مواد شـیمیایی قرار مـی گیرنـد
2010). در اینجا  ما به بررسـی تأثیر انواع مختلف مواد شـیمیایی 

بـر تعامـل زنبـور و ویـروس ها مـی پردازیم.

   فیتوشیمیایی
ترکیبـات فیتوشـیمیایی کـه در شـهد و گـرده وجـود دارد، مـی 
تواند سـلامت زنبورها را بطور مثبـت یا منفی تحت تأثیر قرار دهد 
(Jamieson et al., 2017). تحقیقـات اخیـر که تأثیر سـودمندی 
فیتوشـیمیایی هـا را بررسـی کرده اسـت، به عنوان محـرک ایمنی 
کـه در کاهـش تاثیـر عوامـل بیمـاری زا نقـش دارد مشـخص کـرد 
کـه )ppm 0/16  تیمـول( در هنـگام تغذیـه زنبورهـای تـازه ظاهر 
شـده کنـدو ها بـه مدت هفت روز سـطح طبیعی عفونـت DWV را 
کاهـش مـی دهد. قـرار گرفتن در معـرض ترکیبات فیتوشـیمیایی 
همچنیـن بـا افزایـش تولیـد پپتیـد ضـد میکروبـی )AMP(، کـه 

نشـانه فعال شـدن سـیگنال هـای ایمنی اسـت، ارتبـاط دارد
( .(Mao et al., 2013 : Palmer-Young., 2017 بـا ایـن 
حـال ، اگرچـه چندین مطالعه مشـخص کـرده اند که ممکن اسـت 
AMP هـا در زمینـه عفونت ویروس افزایش بیان داشـته باشـند ، 

امـا نقـش آنهـا در دفاع ضد ویروسـی ناشـناخته اسـت.

   مواد شیمیایی کشاورزی
هـا،  کـش  علـف  آفـات،  دفـع  سـموم  شـامل  شـیمیایی  مـواد 
قـارچ کـش هـا و مـواد وابسـته بـه گیاهـان زراعـی هسـتند. مـواد 
شـیمیایی کـه بیشـترین خطـر را بـرای زنبـور عسـل دارد، حشـره 
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کـش هـا هسـتند که به گونـه ای طراحی شـده انـد کـه در فرآیندها 
و مسـیرهای خـاص در حشـرات دخالـت مـی کننـد )مثلاً سیسـتم 
هـای رشـدی یا عصبـی( (Johnson, 2015). با ایـن حال، ممکن 
اسـت سـایر مـواد شـیمیایی زراعـی تأثیرات منفی داشـته باشـد. 
بـه عنـوان مثـال، عناصر بـی اثر مورد اسـتفاده در فرمولاسـیون ها 
بـرای تقویـت اثربخشـی مـاده فعـال، بـر زنبورهـا اثـر منفـی دارند 
 Fine) کـه شـامل افزایـش مـرگ و میر می شـود (Mullin, 2015)
et al., 2017). علـف کـش هـا کـه بـه منظـور مهـار رشـد گیاهـان 
طراحـی شـده انـد، دسترسـی بـه منابـع گل را محدود مـی کنند و 
Boh-)  بـر وضعیـت تغذیه ای زنبور عسـل تأثیـر منفی می گذارنـد
nenblust et al., 2016)، بنابراین غیرمسـتقیم بر نتیجه عفونت 
DeGrandi-Hoff-)  هـای ویـروس زنبور عسـل تأثیـر مـی گـذارد
man and Chen, 2015). میـزان تأثیـر مـواد شـیمیایی مختلف 
بر سـلامت زنبورها بسـته بـه نوع زنبور خـاص و میزان قـرار گرفتن 
در معـرض آنهـا متفـاوت اسـت، که بسـته بـه منطقـه جغرافیایی و 
سیسـتم محصـول، مـی توانـد از میـزان قابـل توجهی تا غیـر قابل 

.(Di Prisco et al., 2013) کشـف متغیـر باشـد
مطالعـات کمـی وجـود دارد کـه بـه طـور مسـتقیم تأثیـر مـواد 
شـیمیایی بـر عفونـت ویـروس در زنبورهـا را بررسـی کنـد. بـا ایـن 
حـال مطالعاتـی نشـان داده انـد کـه قـرار گرفتـن در معـرض کلاس 
هـای شـیمیایی متنـوع - نئونیکوتینویـد و ارگانوسـیلیکون ها می 
 O’Neal et al., 2007;)  توانـد سـطح ویروسـی را افزایـش دهـد
Di Prisco et al., 2013; Fine JD et al., 2017). راه هـای 
تاثیرگـذاری ایـن مـواد و نحوه ی عمل آنها زیاد مشـخص نیسـت. 
درک این مکانیسـم ها ممکن اسـت بینش بیشتری در مورد پاسخ 
هـای ایمنـی ضـد ویروسـی زنبور عسـل ایجاد کنـد و توانایـی ما را 
در مدیریـت اسـتفاده از آگروشـیمیایی در مزرعـه بـرای به حداقل 
رسـاندن تأثیرات روی زنبورها و سـایر جمعیت حشـرات و در عین 
Bidding-)  حـال اثربخشـی آنهـا در مدیریت آفات بهبـود بخشـد
er and Rajotte., 2015). یکـی از مکانیسـم هـای بالقـوه که قرار 
گرفتـن در معـرض حشـره کـش باعـث افزایـش جمعیت ویروسـی 
مـی شـود ، بـرای نئونیوتینوئیدهـا شناسـایی شـده اسـت، کـه در 
زمینـه سـلامت زنبورهـا بطـور گسـترده مـورد مطالعـه قـرار گرفته 
اسـت (Wood and Goulson., 2017). زنبورهـا بـه طور طبیعی 
بـا DWV آلـوده شـده و بـه صـورت خوراکـی و موضعـی در معرض 

نئونیوتینوئیدهـا قرار مـی گیرند.

   تاثیر سموم دفع آفات روی زنبور عسل
کنتـرل  بـرای  هـا  کـش  کنـه  از  روزمـره  طـور  بـه  زنبـورداران 
جمعیت کنه واروا در کلنی زنبورعسـل اسـتفاده مـی کنند. از آنجا 

کـه آلودگـی کنه هـا از عوامـل اصلی مرتبط بـا مرگ و میـر کلنی در 
 Doke et al., 2015  Nazzi and Le ) مناطـق معتـدل اسـت
Conte 2016 ;  (Genersch et al., 2010، کنـه کـش هـا )بـه 
عنـوان مثـال تیمـول، کومافـوس، اسـید فرمیـک ( بـه طـور مکـرر 
مـورد اسـتفاده قرار می گیرنـد. در حقیقت، یک آزمایش در سـال 
2010 در 900 کلونـی زنبـور عسـل در آمریکای شـمالی انجام شـد 
 et al., 2010) کـه در مـوم 98٪ از کلنـی هـا  کنـه کـش پیـدا شـد

.(Mullin

   مدیریت تلفیقی آفات
مدیریـت تلفیقـی آفات، شـیوه ای اسـت کـه از تمامـی تکنیک  
هـای مفیـد و سـودمند، بهتریـن هـا را بـر اسـاس اصـول صحیـح 
اکولوژیکـی در سیسـتم هـای جـاری کنتـرل آفـات تلفیق نمـوده و 
حفـظ کمی و کیفی محیط زیسـت را نیز میسـر میسـازد. مدیریت 
تلفیقـی آفـات) IPM( عبـارت از کاربـرد همزمان دو یـا چند روش 
مناسـب مبـارزه از قبیل شـیمیایی، بیولوژیک، زراعـی، فیزیکی، 
میکروبـی و رفتـاری در کنتـرل آفـات میباشـد، مشـروط بـر ایـن 
کـه در اثـر اجـرای چنیـن عملیاتـی جمعیـت آفـت مـورد نظـر در 
زیرسـطح زیان اقتصادی نگهداشـته شـده و کمترین آسـیب نیز به 
مصـرف کنندگان محصـولات، دشـمنان طبیعی، سـایر موجودات 

زنـده و محیط زیسـت وارد شـود. 

بحث و نتیجه گیری:

ژنومیـک،  شـامل  عسـل  زنبـور  ویروسـی  شناسـی  بـوم 
فیزیولـوژی، رفتـار، محیط زیسـت و زیسـت شناسـی تکاملی یک 
زمینـه بـه سـرعت در حـال گسـترش اسـت. بـا توسـعه ابزارهـای 
جدیـد ژنومیـک و افزایش علاقه دانشـمندان، ذینفعان، سیاسـت 
گـذاران و عمـوم مـردم تعداد مطالعـات ویروسـی در جمعیت های 
زنبورعسـل مدیریـت شـده و وحشـی در سـال هـای اخیـر بـه طرز 
(Tehel et al., 2016). ایـن  چشـمگیری افزایـش یافتـه اسـت 
مطالعـات تنـوع گونـه های ویروسـی، سـویه هـا و گونه هـای آلوده 
کننـده، مسـیرهای انتقـال پیچیـده ایـن ویـروس هـا در داخـل و 
در بیـن گونـه هـای زنبـور عسـل و پاسـخ هـای پیچیـده مولکولی و 
فیزیولوژیکی را روشـن کرده اسـت. این مطالعات همچنین نشـان 
داده انـد کـه چندیـن عامـل زنـده و غیرزنـده مـی توانـد بـر توانایی 
زنبـور عسـل در مقاومـت یـا تحمـل یـک عفونـت ویروسـی تأثیـر 
بگـذارد. بـوم شناسـی ویـروس هـای زنبـور عسـل پـر از معماهـا و 
رازهـای جـذاب اسـت کـه تحقیـق توسـط یـک جامعـه یکپارچه و 

.(von Frisch, 1950) مشـترک محققـان را نیـاز دارد

ملکی: بوم شناسی و بیماری شناسی ویروس های زنبور عسل
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تشـخیص عفونـت های ویروسـی در زنبورعسـل، بعلـت فقدان 
علائـم بالینـی مشـخص و واضـح و مسـتندات روشـن از تغییـرات 
پاتولوژیـك، بـا مشـکل مواجـه مـی باشـد. کاربـرد میکروسـکوپ 
عفونـت  تشـخیص  بـرای  سـرولوژیك  هـای  روش  و  الکترونـی 
هـای ویروسـی خفیـف و غیـر آشـکار در نمونـه هایـی کـه تعـداد 
بسـیار کمـی از ویـروس هـا در آن هـا حضـور دارنـد چنـدان دقیـق 

نیسـت. بنابرایـن آشـنایی بـا بیمـاری هـای ویروسـی زنبور عسـل 
بـر  عـلاوه  توانـد  بـه موقـع آن هـا، مـی  و تشـخیص  و شناسـایی 
تولیـد  افزایـش  بـا  زنبـورداران،  بـه  وارده  خسـارت  از  جلوگیـری 
و  کشـاورزی  بخـش  افـزوده  ارزش  باعـث  عسـل،  هـای  فـرآورده 

گـردد. صادراتـی  درآمدهـای 
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Abstract
Bees including solitary, social, wild, and managed species are key pollinators of flowering plant species, 

including nearly three-quarters of global food crops. Their ecological importance, coupled with increased 
annual losses of managed honey bees and declines in populations of key wild species, has focused attention 
on the factors that adversely affect bee health, including viral pathogens. Genomic approaches have 
dramatically expanded understanding of the diversity of viruses that infect bees, the complexity of their 
transmission routes including intergenus transmission and the diversity of strategies bees have evolved to 
combat virus infections, with RNA-mediated responses playing a prominent role. Moreover, the impacts of 
viruses on their hosts are exacerbated by the other major stressors bee populations face, including parasites, 
poor nutrition, and exposure to chemicals. Unraveling the complex relationships between viruses and their 
bee hosts will lead to improved understanding of viral ecology and management strategies that support better 
bee health.
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