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 الملخص
 قاية النبات العربية،. مجلة ودراسة أولية عن فيروسات شلل نحل العسل في بعض المحافظات السورية. 2016مهنا، أحمد محمد. 

34(3 :)211-219. 

الكشف عن  هذا البحث إلى. هدف %13.73تعرضت تربية النحل في سورية خلال الأعوام السابقة لانخفاض حاد في أعداد مستعمرات النحل بنسبة 
أظهرت النتائج انتشار فيروس  سورية. محافظات ستومعرفة مدى انتشارها في  فيروس شلل النحل الحاد، فيروس شلل النحل الحاد بفلسطين وفيروس كشمير

انقسمت تلك المعرفة عالمياً،  معمعند دراسة القرابة الوراثية للعزلات السورية  .من محافظات دمشق، حمص وحماة في ثلاثة مناحل فقط شلل النحل الحاد
تراوحت نسبة التطابق في  .الثاني .الرئيسلعنقود من اتحت العنقود الثاني  فيالعزلات السورية المدروسة  اجتمعتوالشجرة الوراثية إلى عنقودين رئيسيين، 

وبلغت قيمة المؤشر  ،على التوالي ،المجموعتان من حمص وحماة H5-Syriaو  H3-Syriaحيث تطابقت العزلتان  %100و  99العزلات السورية بين 
 97.6حيث تراوحت بين  SerbiaA1، أما أعلى نسبة تطابق بين العزلات السورية والعزلات العالمية فكانت مع العزلة الصربية bootstrap 92.2%الإحصائي 

 في سورية. شلل النحل الحادتقرير يشير لانتشار فيروس أول  ويعد هذا .%2.5-2نسبة تباين بو %98.1و
 النسخ العكسي، سورية.نحل العسل، ، شلل النحل الحاد فيروسمفتاحية: كلمات 

 
 1المقدمة

 

الماضية  الأربعة خلال الأعوامتربية النحل في سورية تعرضت 
 مستعمرات النحل حاد في أعدادال نخفاضالا امنهكثير من الأزمات لل

 الانخفاض الحاد عالمياً فُعرّيُ .%13.73 تقدر بـ بلغت نسبة والتي
 Colony Collapseالعسل الموت المفاجئ لمستعمرات نحل ظاهرة ب

Disorder CCD (25).  التحري  بهدفبحاث الأالعديد من أجريت
المسببات  دراسة شملتوالتي والكشف عن أسباب هذه الظاهرة 

تقانة سهلت . الأمراض الفيروسيةالمرضية لنحل العسل بما فيها 
المؤشرات الجزيئية عملية تعريف وتشخيص فيروسات النحل التي 

تكشف الأعراض الظاهرية عند عانت سابقاً من صعوبات نظراً لعدم 
المخبرية  التجهيزاتفر اتوالإصابة في بعض الأحيان إضافة إلى عدم 

يصيب نحل العسل  فيروساً 18ف حوالي يصتوعالمياً م ت. مناسبةال
 انتشار أغلب هذه الفيروسات معانتشار  ارتبط قدل. (20، 9، 7، 6)

(. 16الناقل الحيوي لها ) Varroa destructor أكاروس الفاروا
لشلل النحل وهي  ةفيروسات مسبب ةهناك ثلاثمؤخراً إلى أن  أشيرو

، Acute bee paralysis virus (APBV) فيروس الشلل الحاد

                                                           
1 1 http://dx.doi.org/10.22268/AJPP-034.3.211219 
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فيروس الشلل الحاد ، وKashmir bee virus (KBV) وفيروس كشمير
والتي تتبع جميعاً  Israeli acute paralysis virus (IAPV) بفلسطين
لها طريقة  على أنذلك في ، واستند Dicistroviridae (2) الفصيلة
كما  .العسلحياة مستعمرات نحل  فيماثل تماثلة، وتأثير متانتقال م
باختلافات كبيرة فيما بينها بالرغم من  هذه الفيروسات الثلاثةتتميز 

طريقة انتقال  د عدد من الصفات البيولوجية المشتركة مثلووج
ها المنخفض في تركيزوالعدوى والمراحل الأولى في حياة المضيف 

بسرعة لتصبح بتراكيز عالية  هاوتضاعف في بداية الإصابة العائل
(. أظهرت الدراسات 8) مفاجئ لمستعمرات النحلالموت المسببة 

الكثيف مع الانتشار  الفيروساتلهذه  ةالعالي اتترافق التركيزالمختلفة 
أعراض على طور اليرقة في  ةأي ظهور وعدملأكاروس الفاروا، 

مفاجئ فقط للعذارى الموت يحدث المستعمرات النحل وإنما 
 .(11، 10، 5)والحشرات الكاملة 

سلسلة  منلفيروسات الثلاثة ل يفيروسالجينوم الالمجين/يتكون 
 ممقس ،+RNAssالموجب القطب الريبي  النووي من الحمضمفردة 

الأول  Open reading frame  (ORF) قراءة مفتوحةي إطار إلى
وقع دخول الريبوزومات مب الهيكلية والذي يبدأيشفر البروتينات غير 

يشفر ني اوالث Entry Site (IRES) Internal Ribosome الداخلية
وينتهي بالذيل المتعدد  IRESكذلك  فصل بينهميولبروتينات الهيكلية ا

المراقبة المستمرة لمستعمرات النحل في  أكدت .(12، 8) الأدنين
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د مستعمرات اعدأ واضحاً في اًانخفاضالسنوات الماضية أن هناك 
ترافق في حالات عدة مع انهيار كامل المستعمرات النحل في سورية 

مع ظهور أفراد مشوهة ليس لها القدرة على أخرى في حالات و
اءت أهمية هذا البحث في الكشف عن فيروسات الحركة. من هنا ج

 .في سوريةانتشارها  ومعرفة مدىشلل النحل 
 

 مواد البحث وطرائقه 
 

 جمع العينات
محافظات  ست في منحلًا 16من عينة من نحل العسل  16 تجمع

طرطوس واللاذقية والسويداء و )الغاب( حماةوهي: دمشق وحمص و
سنة  /سبتمبرأيلولوحتى شهر  /مارسبين نهاية آذارالفترة خلال 
العينات أعراض الإصابة كارتجاف  ههذ أبدت .(1)جدول  2014

الشغالة، الاسوداد، الصلع، عدم القدرة على الطيران، عذارى بلون 
نحل زاحف أمام  بالفاروا،حشرات ويرقات عليها إصابة اسود ميتة، 

حشرة  30كل عينة تضمنت  .الخلية إضافة لعينات نحل سليمة
 ووضعت مباشرةغلاق مل محكم الإ 15ضمن أنبوب معاُ وضعت 

 س° 70- ندخزنت عر لمختبإلى اوبعد وصولها  ،في الآزوت السائل
 .الاستخداملحين 

 
 (RNA)الفيروسي حمض النووي الريبي استخلاص ال

ر عشرة أفراد من كل عينة بشكل عشوائي، وتم مجانستها ااختيتم 
مل من 1ثم اضيف  ،باستخدام المطحنة )الهاون( والآزوت السائل

  Phoshate-buffered Saline (PBS) يفوسفاتمنظم محلول 
(137 mM NaCl ،2.7 mM KCl ،4HPO210 mM Na، 
4PO21.8 mM KH) 5000. أجريت عملية التثفيل على سرعة 

ميكرولتر من الرائق  140دقيقة، أخذ بعدها  15دورة/دقيقة لمدة 
طقم  العلوي واستخدم لاستخلاص الحمض النووي الفيروسي

 Viral RNA Mini Kit  ®QIAamp  (Cat. No. 52904)أدوات
تعليمات  وذلك وفق الألمانية QIAGENالمصنع من قبل شركة 

- ندالمستخلص ع الشركة الصانعة. حفظ الحمض النووي الفيروسي
 لحين الاستخدام. س° 70

 

 cDNA النسخ العكسي وانتاج الدنا التكميلي

لمناطق  Reverse transcription (RT-PCR) أجري النسخ العكسي
الفيروسي لإنتاج الحمض النووي  الريبي معينة من الحمض النووي

 باستخدام بادئات متخصصة مصنعة من قبل  cDNAالتكميلي 
 طقم أدوات (. استخدم لهذا العمل2ل )جدو Alpha DNAشركة 

One-Step RT-PCR kit Cat. No. 210210  من شركةQIAGEN 
ميكرولتر، وفق تعليمات الشركة  50الألمانية، بحجم تفاعل نهائي 

وفق  Cleaver CSL Gradientالصانعة. استخدم المدور الحراري 
 15)النسخ العكسي(،  س° 50عند حرارة  دقيقة 30البرنامج التالي: 

س )تحطيم أنزيم النسخ العكسي، تنشيط أنزيم ° 95عند  دقيقة
HotStarTaq ومرحلة ،Denaturation ،)دورة  40ذلك  تلى

 ثانية 45س، ° 94عند  ثانية 30لمضاعفة القطع المنسوخة عكسياً: 
 عند ثانية 60(، 2 )جدول درجة الحرارة المناسبة لالتحام البادئعند 
 س.°72 عند س، لينتهي التفاعل بسبع دقائق° 72

لتأكد من وجود فيروسات شلل النحل عبر ظهور حزم ول
cDNA طة البادئات المتخصصة، اذات الوزن الجزيئي المحدد بوس 

 على هلامة الأغاروز cDNAمن ات ميكروليتر 5 تم ترحيل
 والتي تحوي بروميد الإيثيديوم في محلول 1.5%

Tris-acetate-EDTA (TAE) 1X .وثقت النتائج  لمدة ساعة ونصف
 MicroDOC Systemبتصوير الهلامة باستخدام جهاز التوثيق 

المؤشر الجزيئي سلم طة الأشعة فوق البنفسجية. وقد استخدم ابوس
100 pb (Promega .) 

 

 Table 1. Locations of collected honey bee samples from Syria في سورية نحل العسلمواقع جمع عينات . 1جدول
 

 Location الموقع Region المنطقة
 الرمز

Symbol 
 عدد المناحل

No. of apiaries 
 عدد العينات

No. of samples 

 Faculty  of Agriculture D1 1 1 كلية الزراعة Damascus دمشق

 Mezzeh-Al D2 1 1 المزة

 Mukharram-Al Ho3-Ho4 2 2 المخرم Homs حمص

 Ein Elkorum H5 1 1 عين الكروم Hama (Al Ghab) حماة )الغاب(

 Tal Alloz S6 1 1 تل اللوز Suwayda-As السويداء

 Safita T7T11 5 5 صافيتا Tartous  طرطوس

 Wadi Qandil وادي قنديل Lattakia اللاذقية

 

L12L16 5 5 

 Total   16 16 المجموع
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( IABPVشلل النحل الحاد المنتشر بفلسطين ) ABPV) شلل النحل الحاد ) التتابع النيوكليوتيدي للبادئات المستخدمة في الكشف عن فيروسات. 2جدول 

 .(KBVنحل كشمير )و
Table 2. Base sequence of primers used to detect Acute bee paralysis virus (APBV), Kashmir bee virus (KBV) and Israeli 

acute paralysis virus (IAPV). 
 

 الفيروس
Virus 

 '3'5تسلسل البادئ 
Sequence 5'3' 

درجة إلتحام 

 البادئ
Annealingof 

Primer 

حجم القطعة المضخمة 

 )زوج قاعدي(
Size of amplified 

fragments (bp) 

 المرجع
Reference 

ABPV F1: AGCCACTATGTGCTATCGTAT 

R1:GCTCCTATTGCTCGGTTTTTCGGT 

63 °C 900 pb 4 

F2: CATATTGGCGAGCCACTATG 

R2:CCACTTCCACACAACTATCG 
55°C 398 pb 22 

F3: AGCCACTATGTGCTATCGTAT 

R3:ATGGTGACCTCTGTGTCATTA 
55°C 207 pb 13 

IABPV F1: AGACACCAATCACGGACCTCAC 

R1:AGATTTGTCTGTCTCCCAGTGCACAT 

65°C 475 pb 17 ،18  

F2: GCGGAGAATATAAGGCTCAG 

R2: CTTGCAAGATAAGAAAGGGGG 

55 °C 588 bp 17 ،18  

KBV F1: GATGAACGTCGACCTATTGA 

R1: TGTGGGTTGGCTATGAGTCA 

55°C 414 bp 24 

F2: ATGACGATGATGAGTTCAAG 

R2: AATTGCAAGACGGCATC 

50°C 290 bp 21 

 

 

 cDNA للحمض النووي التكميلي تحديد التتابع النكليوتيدي
ترحيل كامل منتج  عيدأ، المطلوبة cDNA بعد التأكد من ظهور حزم
الآغاروز أخرى من  على هلامة (cDNA)تفاعل البلمرة التسلسلي 

تحتوي صبغة بروميد الإيثيديوم في جهاز الرحلان الكهربائي  1%
المطلوبة  الحزم تعاقتط. bp 100المؤشر الجزيئي  سلم استخداممع 

من الشوائب باستخدام الطريقة الموصى  ونقيت، الآغاروزمن هلامة 
 .QIAquick Gel Extraction Kit No.28704 طقم الأدواتبها في 

ية العينة من خضعت بعدها العينة لعدة مراحل تم خلالها تنق
 تجاهزة حيث وضعبعدها دات وتجفيفها لتصبح العينة يكليوتيوالن

 ®ABI PRISMضمن الجهاز المخصص لقراءة تتابع النكليوتيدات 

310 Genetic Analyzer. 
 

 البرامج المستخدمة
 عدة  cDNAللـ  كليوتيدييواستخدم لقراءة وتحليل التسلسل الن

 للموقع  BlastN/Nucleotide blastبرامج منها: 
http://www.ncbi.nlm.nih.gov وبرنامج المحاذاة ،Alingment 

 MegAlign، وبرنامج ClustalX v.2ورسم الشجرة الوراثية 

(DNASTAR)  لتحديد قيمBootstrap  ونسبة القرابة الوراثية بين

التي استخدمت تلك البادئات  العالمية العزلاتالمحلية وبعض  العزلات
وحدد تتابعها زوج قاعدي  207ذات الحجم الحزمة  للكشف عن

 (.3 )جدول كليوتيدييوالن

 

 النتائج
 

 الكشف عن فيروسات شلل النحل
 عزلة )عينة( 16العكسي والبلمرة التسلسلي على أجري تفاعل النسخ 

فيروسات شلل وجود من نحل العسل )حشرات كاملة(، للكشف عن 
إصابة بعض العزلات بفيروس شلل النحل  أظهرت النتائج النحل.
محافظات دمشق،  من فقط وذلك في ثلاثة مناحل (APBV)  الحاد

 أي إصابةحمص وحماة. في حين لم يكشف في المناحل الأخرى عن 

  389، 900بهذا الفيروس أو غيره، وقد دل على ذلك ظهور الحزم 
 باستخدام البادئاتزوج قاعدي في هلامة الأغاروز  207و 

ABPV-1 ،ABPV-2 وABPV-3 ،وهي بادئات  ،على التوالي
 1متخصصة بالكشف عن فيروس شلل النحل الحاد. ويوضح الشكل 

وتفاعل البلمرة التسلسلي  الحزم الناتجة عن عملية النسخ العكسي
 المطبقة على عزلات نحل العسل.
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 .الفيروسية المستخدمة في الشجرة الوراثية ورمزها والرقم التسلسلي في البنك الوراثي العزلات .3 جدول
Table 3. Virus isolates used in the phylogenetic tree, their codes and accession numbers in the GenBank. 
 

 Country البلد
 الرقم التسلسلي

Accession No. 
 المرجع

Reference 
 رمز العزلة

Isolate code 

 Serbia KM001899 23 Serbia A1 صربيا

 Poland AY053371 4 Poland 3 بولندا

 Germany AY053367 4 Germany 1 ألمانيا

 Austrlia AY053366 4 Austria 1 استراليا

 Hungary AY053383 4 Hungary 11 هنغاريا

AY053379 4 Hungary 7 

AY053377 4 Hungary 5 

AF486072 3 Hungary 1 

 Slovenia HQ877398 15 Slovenia سلوفينيا

 Turkey EU779947 19 Turkey تركيا

 
 

 
-

 
 

النسخ العكسي  باستخدامالكشف عن فيروس شلل النحل الحاد  .1 شكل

نحل العسل  عزلات في مع النسخ العكسي التسلسلي ازمريلولبتفاعل او

، (H5)، حماه (H3, H4)، حمص (D1, D2)دمشق المجموعة من 

 .(L1216)اللاذقية و (T711)، طرطوس (S6)السويداء 
Figure 1. Detection of Acute bee paralysis virus (APBV) 

using RT-PCR in honey bee isolates collected from 

Damascus (D1- D2), Homs (H3-H4), Hama (H5), As-

Suwayda(S6), Tartous (T7 to T11), and Lattakia (L12 to 

L16). 

 

 
 كليوتيدييوالتتابع الن نتائج تحليلدراسة و

 207حزمة ذات الوزن الجزيئي للكليوتيدي يوالتتابع الندراسة  تتم
جينوم الفيروس مجين/وهي أصغر القطع المضخمة من زوج قاعدي 

من المورثة المسؤولة عن انتاج الغلاف  اًتمثل جزءوكشف عنها  التي
زوج قاعدي  2744يبلغ حجمها الكلي حوالي ( و26البروتيني )

(Isolate Hungary1 Acc. AF486072) الهيئة  تاتبرمخفي  وذلك
برنامج عبر  كليوتيدييوالن التتابع مطابقةتم . العامة للطاقة الذرية

lastNB ، في الحزمة كليوتيدات يوالنتتابع  التباين فيولمعرفة مدى
فيروس شلل النحل الحاد وكذلك بالمصابة  لعينات الثلاثالمدروسة ل

كليوتيدية في البنك يونات من تتابعمعلن لتحديد علاقتها مع ما هو 
كليوتيدية يوللتتابعات الن mentAlignأجريت عملية محاذاة . الوراثي

 بالإضافة إلى عشرة تتابعاتالمدروسة  الثلاث (للعيناتللعزلات )
كما هو  ClustalXمن البنك الوراثي باستخدام برنامج  كليوتيديةنيو

 كليوتيداتيو، والذي يظهر درجة الاختلاف في الن2 موضح في الشكل
 .بين العينات

تراوحت نسبة التطابق في العزلات )العينات( السورية 
  H3-Syriaحيث تطابقت العزلتان  %100و  99 المدروسة بين

وبلغت  ،على التوالي ،المجموعتان من حمص وحماة H5-Syriaو 
 D1-Syriaوابتعدت العينة  bootstrap 92.2قيمة المؤشر الإحصائي 

( حيث 4 )شكل Divergence 1%المجموعة من دمشق بنسبة تباين 
كليوتيدات في موقعين من القطعة يونتج هذا التباين عن اختلاف في الن

محل  D1-Syriaفي العزلة  Guanineالمضخمة حيث حل الغوانين 
في الموقع  H5-Syriaو H3-Syriaفي العزلتين  Thiamineامين ثيال

 D1-Syriaزلة امين في العثيالأول، أما الموقع الثاني فلوحظ زيادة ال
 (.2 )شكل H5-Syria و H3-Syriaواختفاؤها في العزلتين 
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ق طريقة وف Phylogenic treeالشجرة الوراثية  ترسم
joining-Neighbor الإحصائي  وحسب المؤشرBootstrap (15). 

ضم ، C2و C1عنقودين رئيسيين الشجرة الوراثية إلى  امانقستبين 
التركية فقط، أما العنقود الثاني العزلة  C1الرئيس العنقود الأول

، ضم تحت العنقود الأول إلى تحت عنقودينفانقسم  C2الرئيس 
SubC1  ،العزلات العالمية المجموعة من صريبا، بولندا، ألمانيا

العنقود الثاني العزلات السورية تحت استراليا وهنغاريا، في حين ضم 
 (.3 المدروسة والعزلة المجموعة من سلوفينيا )شكل

بين العزلات السورية المدروسة تراوحت نسبة التطابق 
نسبة بلغت و %3.89و 93.3بين والعزلة المجموعة من سلوفينيا 

العزلات ، أما أعلى نسبة تطابق بين %2.5-1.5التباين حوالي 
المختارة من البنك الوراثي فكانت مع العزلات العالمية و السورية
 %98.1و 97.6حيث تراوحت بين  SerbiaA1الصربية العزلة 

 (.4 )شكل % 2.5-2نسبة تباين بو

 

 
 

 

)عزلات الدراسة( سورية في ( من جينوم فيروس شلل النحل الحاد المنتشر bp 207)للحزمة المدروسة  cDNAمقارنة التتابع النيوكليوتيدي لـ  .2شكل 

 تركيا، صربيا، هنغاريا، بولونيا، ألنمسا و ألمانيا.مع بعض العزلات العالمية من 
Figure2. cDNA sequence comparison of the studied segment (207 bp) from the genome of the Acute bee paralysis virus 

(APBV) spread in Syria with international isolates from Turkey, Hungary, Slovenia, Poland, Austria and Germany. 
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 .)1000)عدد التكرارات  Bootstrap≥50والمؤشر الإحصائي  joining-Neighbor. الشجرة الوراثية للعزلات السورية والعالمية وفق طريقة 3شكل 
Figure 3. Phylogenetic tree for Syrian and global isolates using the neighbor-joining method and bootstrap ≥ 50 (number of 

replications 1000). 

 

 

 
 

 من البنك الوراثي. وبعض العزلاتالمحلية  زلاتبين الع نسبة التطابق والاختلاف. 4ل شك

Figure 4. Percentage of congruence and differences between local isolates and those from the GenBank. 
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 المناقشة
 

 ةفي ثلاث APBVفيروس شلل النحل الحاد  انتشار النتائجأظهرت 
بنسبة إصابة في كل من محافظتي حمص ودمشق فقط مناحل 
في حين لم يكشف عن أي فيروس من فيروسات شلل  .18.75%

النحل في المناحل الموزعة بباقي المحافظات بالرغم من أن مربي 
جمع نشاط النحل في ل خلاياهم خلال مواسم نقالنحل يقومون ب

مع انتشار أكاروس  APBVالعسل. ترافق الكشف عن فيروس 
لم يكن في بقية المناحل الفاروا في مناحل حمص ودمشق. إلا أن ذلك 

في بقية المحافظات، إذ كان هناك انتشار لأكاروس الفاروا ولكن لم 
 .هناك اي إصابة بإحدى فيروسات شلل النحلسجل ت

للعزلات الفيروسية كليوتيدي يومعرفة التتابع الن تعطي
فر في البنك الوراثي دقة اومقارنتها مع ما هو متوالمدروسة 

وربطه  لفيروس بدقةاماهية من حيث تحديد  وموثوقية أكبر
بالأعراض الظاهرية التي لوحظت على حشرات النحل قبل جمعها، 

معرفة مدى تباينه الوراثي عن الفيروسات الأخرى وكذلك من حيث 
بغرض تحديد مصدر الإصابة الفيروسية  أو عالمياً محلياًالمنتشرة 

الفيروس أو أن هذه سلالات جديدة من هناك  تتحديد فيما إذا كانو
الإصابة مدخلة من بلدان أخرى عبر عمليات التجارة بملكات نحل 

 العسل.
زوج  207اختيرت القطعة المضخمة ذات الوزن الجزيئي 

دراسة التنوع الوراثي للعزلات المحلية السورية التي تبين قاعدي 
 تقع هذه القطعةوقد وجد أن . إصابتها بفيروس شلل النحل الحاد

والمسؤول عن  ORF2منطقة إطار القراءة المفتوح الثاني ضمن 
اظهرت الشجرة الوراثية  .(26)الغلاف البروتيني للفيروس تشكيل 

حمص وحماة حيث بلغت نسبة تطابقهما عزلتي بين  اًكبير اًتقارب
، وقد يعود ذلك %1واختلفت عزلة دمشق عنهما بنسبة تباين  100%

 البعض لبعضهمامحافظتي حمص وحماة  قربمنها  لعدة أسباب

هاتين المحافظتين بين إضافة إلى أن عمليات نقل المناحل تتم بكثرة 
لانتشار عدة محاصيل مهمة بالنسبة لمربي النحل كاليانسون وعباد 

ن المسافة بين المناحل المدروسة ليست كبيرة كما أ ،الشمس وغيرها
)انتقال  يعود للانتشار الأفقيالمحلي لهذا الفيروس الانتشار ف، نسبياً

 .بين النحل المصاب وغير المصاب الفيروس بين أفراد النوع الواحد(
وهذا يدل على أن  Bootstrap 92.2الـ قيمة مؤشر بلغت

جداً من فيروس شلل النحل الحاد.  المناحل مصابة بسلالات متقاربة
المحلية مع بعض لعزلات لكليوتيدية يووعند مقارنة التتابعات الن

العزلات لوحظ قرب  ،المنشورة في البنك الوراثيالعزلات العالمية 
، إلا أن نسبة التطابق كانت (3 )شكل السلوفانيةالعزلة المحلية من 

وهذا . (4 )شكل %98.1-97.5بلغت والتي أكبر مع العينة الصربية 
 فظةاتعد من المناطق المح الحزمة المضخمة المدروسةأن يشيرإلى 

أن منطقة ( 4) آخرونو Bakonyi وقد أكد، نسبياً من جينوم الفيروس
هو مؤشر مناسب لدراسة  ORF2إطار القراءة المفتوح الثاني 
كليوتيدية وكذلك لتصنيف عزلات يوالاختلافات في التتابعات الن

 فيروس شلل النحل الحاد المجموعة من مناطق جغرافية مختلفة.
 APBVفيروس شلل النحل الحاد لتسجيل أول تعد هذه الدراسة 

هذه الدراسة من حيث تحديد  ه لابد من متابعةفي سورية. إلا أن
نى سليت وتيدي لمناطق أخرى من جينوم الفيروسيكلوالتتابع الني
ردن تشرة في الدول المجاورة كالأمع عزلات أخرى منمقارنته 

وفي حال وجود اختلافات واضحة . (14، 1) وفلسطين وغيرها
لا بد من كما  .مجينوتيدي لكامل اليكلودراسة التتابع النييفضل 

سات شلل وإجراء دراسات مستقبلًا تهدف للكشف عن وجود فير
النحل ضمن أكاروس الفاروا ومراقبة نشاط مستعمرات النحل، حيث 

معرفة ما إذا كان لفيروسات شلل النحل ومنها ن من ذلك يمكِّأن 
فيروس شلل النحل الحاد سبباً في موت مستعمرات النحل في سورية، 

 خرى.أبالإضافة إلى وجود ارتباط بين الفيروسات وعوامل مرضية 

 
Abstract 

Mouhanna, A.M. 2016. A preliminary study of honey bee paralysis virus in some provinces of Syria. Arab Journal of 

Plant Protection, 34(3): 211-219. 
Beekeeping suffered from a sharp decrease in the number of bee colonies in Syria during the past few years that reached 13.73%. The 

objective of this research was to detect the presence of honey bee paralysis viruses which include Acute bee paralysis virus, Israeli acute bee 

paralysis virus and Kashmir bee virus, and to investigate their spread in six provinces in Syria. The results showed that only Acute bee 

paralysis virus was detected in three apiaries from the provinces of Damascus, Homs and Hama. The established phylogenetic tree was 

divided into two main clusters, and the second sub-cluster from the second main cluster included the Syrian isolates. The homology between 

Syrian isolates was 99-100%. Syria-H3 and Syria-H5 isolates collected from Homs and Hama were identical with bootstrap index of 92.2%, 

whereas the homology between Serbia isolate and Syrian isolates was 79.6-98.1%, and the divergence was 2-2.5%.This is the first report on 

the spread of Acute bee paralysis virus (ABPV) in Syria. 
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