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  خلاصه:
توسط حشرات ناقل منتقل ميشوند. ژنوم  كلاس ماليكوتها هستند كه در طبيعتهاي گياهي از پلاسماها شامل يك گروه از بيمارگرفيتو

 Insertionبه نام  ژنهاي ترانسپوزاز مربوط به عناصر ژنتيكي متحرك شامل ژنهاي مختلف و از جملهكوچك اين ميكروارگانيزمها 

sequence )IS بررسي و رابطه فيلوژنتيكي آنها مشخص شد. فيتوپلاسما  7ترانسپوزاز شناسايي شده در  22) است. در اين مطالعه ژنهاي
تايح اين بوده و از نظر ژنتيكي تنوع قابل توجهي را نشان دادند. ن IS3لق به خانواده متعهمه ژنهاي مذكور در فيتوپلاسماهاي مطالعه شده 

بررسي نشان داد كه ژنهاي ترانسپوزاز فيتوپلاسمايي در دو كلاستر كاملا متقاوت قرار ميگيرند. همچنين مشخص شد كه ژنهاي مذكور در 
فيتوپلاسماها شامل يك گروه تك نيايي نبوده بطوريكي شباهت يكي از كلاسترهاي فيتوپلاسمايي به گروهي از باكتريها بيشتر از قرابت به 

همپچنين وجود انتقال افقي ژن بين فيتوپلاسماها براي گسترش ژنهاي ترانسپوزاز بين فيتوپلاسماها قابل تصور است. ستر دوم بود. كلا
 IS150به نام  IS3نتايج اين تحقيق نشان ميدهد كه ژنهاي ترانسپوزاز فيتوپلاسماها به ژنهاي مربوط به يكي از زيرگروههاي خانواده 

  گروه يا زير خانواده جديد معرفي شوند. به عنوان ژنهاي ترانسپوزاز فيتوپلاسمايي دارند هر چند كه پيشنهاد ميشوري دقرابت نزديكت
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Abstract 
Phytoplasmas are a monophylogenetic group belonging to wall-less prokaryotes in the class Mollicutes.  Genome 
investigations revealed that phytoplasmas include Tra5 genes related to IS3 family of insertion sequences. Analysis also 
showed that these genes (23 genes analyzed in this study) are highly diverged, thus could be classified in at least two 
different phylogenetic clades. Phylogenetic analysis suggested that Phytoplasma tra5 genes do not compose a 
monophylogenetic group. Despite high variability, all phytoplasma Tra5 genes were closer to IS150 subgroup of IS3 family. 
Horizontal gene transfer could be evoked to explain the distribution of different copies of tra5 genes belonging to same 
phytoplasma throughout the phylogenetic tree. Results of this study also suggest that tra5 genes of phytoplasmas are 
distinguishable from the other members of IS3 family of insertion sequences to represent a new subgroup in this family. 
Keywords: Phytoplasma, transposase, phylogenetic 
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  مقدمه:

كيلو جفت  3اندازه هايي معمولا كوچك (معمولا كمتر از  اترادفهاي متحرك ب Insertion sequence  (IS)عناصر ژنتيكي معروف به 
) بوده Transposaseكد كننده ژن ترانسپوزاز ( IS ناصرعژنوم موجودات و ارگانيزمهاي زنده مختلف يافت شده اند. باز) هستند كه در 

 3000تا كنون بيش از . ) 3 ( است مختلف استفاده شدهو خصوصيات آن براي طبقه بندي اين عناصر به خانواده هاي مشخصات از  كه
در اين ميان مشخص شده كه ژنوم ). 4خانواده مخالف طبقه بندي شده اند. ( 20كه در گونه از اين عناصر در باكتريها يافت شده اند 

  . )1( است ISشبه ز بوده و بنابراين داراي عناصر ژنتيكي فيتوپلاسماها نيز داراي ژن ترانسپوزا
نوفيلوژنتيك از پاتونهاي گياهي و متعلق به رده ماليكوتها هستند. اين ميكروارگانيزمهاعلاوه بر بافت ابكشي فيتوپلاسماها شامل يك گروه مو

تاكنون ترادف ژنوم چند گونه از اين . ) 5(نتقال مي يابندتكثير و بوسيله آنها بين ميزبانهاي گياهي ا Hemipteraگياهان در حشرات راسته 
فيتوپلاسماها بطور كامل مشخص و خصوصيات ژنتيكي آنها تا حدودي تعيين شده است. بررسيهاي و آناليزهاي مولكولي مشخص كرده 

آناليز ژنوم برخي از جدايه هستند.  IS3) است كه از نظر شباهت متعلق به خانواده Tra5حامل ژنهاي ترانسپوزاز (كه ژنوم فيتوپلاسماها 
از طرف ديگر ژنوم  در ژنوم اين فيتوپلاسما داشت. Tra5هاي متعدد از ژن  نشان از وجود كپي Ca. P. asterisهاي مربوط به گونه 

Ca. P. mali  تنها حامل يك كپي از ژنهايTra5 2و  1( بوده است( .  
شناسايي شده ( IS3ي مختلف متعلق به خانواده با ژنها با هم و نيزفيتوپلاسماهاي مختلف  Tra5ارتباط فيلوژنتيك ژنهاي  مطالعهدر اين 

هدف اين مطالعه مشخص كردن اين موضوع است كه آيا همه اين عناصر ويژه ژنتيكي در  .بررسي شد )پروكاريوتهاي ديگردر 
  ا طي كرده اند.فيتوپلاسماها از يك نياي واحد بوجود آمده اند يا روند تكاملي متفاوتي ر

  مواد و روشها:
گرد  NCBIشناسايي شده در فيتوپلاسماهاي مختلف از پايگاه اطلاعاتي  )Transposase(كد كننده ژن  Tra5ترادفهاي مربوط به ژن 

 IS(در سطح خانواده ) آناليز و جايگاه آنها IS Finder )https://www-is.biotoul.frآوري شد. ترادفهاي مذكور بوسيله برنامه 

family مشخص شد. با استفاده از برنامه (BLASTP  ترادفهاي غير فيتوپلاسمايي نزديك به اين ژنها شناسايي و از بانك ژن استخراج
كه به عنوان  IS3متعلق به خانواده  Tra5همچنين ژنهاي . فيتوپلاسمايي) Tra5يكي از ژنهاي درصدي به  30شدند (با شباهت حداقل 

  ). isbiotol.fr-https://wwwآمدند ( واده مطرح بودند از بانك ژن بدستخان ژنهاي نماينده اين
) و براي ترسيم درخت فيلوژنتيكي در برنامه Alignرديف سازي ( هم ClustalWبوسيله برنامه  Tra5ترادف آمينواسيدي ژنهاي 

Mega 4.  فيلوژنتيكي بروش مورد استفاده قرار گرفت. درختNeighbor joining  با آزمون ترسيم و اعتبار شاخه هاي بدست آمده
boot strap  تكرار مشخص شد. 1000و براساس  

  و بحث: ايجنت
ژنهاي مذكور داراي تعداد متنوعي آمينواسيد فيتوپلاسما از بانك ژن استخراج شد.  7) مربوط به Tra5ژن ترانسپوزاز ( 22 در اين مطالعه

) بودند. از نظر شباهت در ترادف  نيز Ca. P. australiense, CAM11398آمينواسيد ( 390) تا SLY, YP007997044( 140 بين
  تا صد درصد بود.  32بوده و شباهت آنها در سطح آمينواسيدي بين   داراي تنوع قابل توجهدر فيتوپلاسماها  Tra5مشخص شدكه ژنهاي 
نشان داد كه همه ژنهاي مذكور داراي بيشترين شباهت با ژنهاي ترانسپوزاز متعلق  BLASTPبا روش  IS Finderنتايج بررسي با برنامه 

ه مذكور از نظر فيلوژنتيكي داراي چند زيرگروه يا زيرخانواده است كه همگي داراي مشخصاتي مشترك از خانواد.  هستند IS3به خانواده 
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 Tra5يكي از اين موتيفهاست كه وجود آن به صورت حفاظت شده در ژنهاي  DDEموتيف جمله وجود برخي موتيفهاي ويژه هستند. 
لاسماي مربوط به وچند فيت Tra5) نيز موتيف مذكور را را در ژن 1و همكاران ( Lee  .فيتوپلاسماهاي آناليز شده مشخص شد

Candidatus phytoplasma asteris )Ca. P. asteris (در اين برسي مشخص كرد كه همه  يد كردند. آناليزهاي انجام شدهئتا
  تعلق دارند. IS3فيتوپلاسمااي عليرغم تنوع زياد داراي مشخصات مشابهي بوده و همگي به خانواده  Tra5ژنهاي 
 IS150 زيرخانواده، IS3نواده هاي موجود در خانواده زيرخانشان داد كه از بين  IS Finderاز طريق برنامه  BLASTPآناليز 

 sequenceشباهت ( IS407ساير گروههاي اين خانواده از جمله  يافت شده در فيتوپلاسماهاست. Tra5به ژنهاي نزديكترين گروه 

identity كمتري به ژنهاي (Tra5 .فيتوپلاسمايي داشتند  
آناليز نشان داده شده است. نتايج  1فيتوپلاسمايي و غير فيتوپلاسمايي در شكل  Tra5درخت فيلوژنتيكي حاصل از آناليز ژنهاي 

شامل ژنهاي  1فيتوپلاسمايي حداقل در دو كلاستر قابل تقسيم بندي هستند. از اين بين كلاستر  Tra5فيلوژنتيكي نشان ميدهد كه ژن هاي 
موجود در  Tra5كه ترادفهاي  دادبررسيها همچنين نشان متنوع تر بوده و از اين رو ميتواند به گروههاي بيشتري تفكيك شود. 

ارتباط  1) را تشكيل نمي دهند بطوريكه فيتوپلاسماهاي موجود در كلاستر mono-phylogeneticيك گروه تك نيايي (فيتوپلاسماها 
شامل يك گروه از فيتوپلاسماهاست كه بطور  2موجود در چند باكتري ديگر نشان دادند. كلاستر  ISفيلوژنتيكي نزديكتري با ترادفهاي 

. نتايج اين بررسي نشان ميدهد كه ژنوم )A-2، شكل درصد boot  strap  100طبقه بندي شدند ( مستقل در يك گروه فيلوژنتيكي مجزا
  است.  Tra5فيتوپلاسماها ميزبان دو گروه متفاوت از ژنهاي 

  
  
  
  
  

    
 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 AYWBفيتوپلاسما شامل  7از موجود در ژنوم ترانسپوزژنهاي  آمينواسيدي بر اساس ترادف Neighbor joiningدرخت فيلوژنتيكي ايجاد شده با روش  -1شكل 
)Aster yellows witches’ broom ،(OY-M )Onion yellows phytoplasma ،(PnWB )Peanut witches’ broom ،(SLY )Strawberry 

lethal yellows ،(Ca.P mali ،Ca. P. solani  وCa. P. australiense شكل .A فيتوپلاسماها نسبت به همديگر و نيز : ارتباط فيلوژنتيكي ژن ترانسپوزاز
ژنهاي ترانسپوزاز مربوط به نمايش داده شده است.  Clade 2و  Clade1نسبت به ژن مذكور در چند گونه باكتري ديگر. دو كلاستر فيتوپلاسمايي ايجاد شده با نام 

در ريشه  Burkholderia cepaciaو  Escherichia coliتريهاي (مربوط به باك IS407و  IS150از دو زيرخانواده   Insertion sequenceعناصر ژنتيكي 

A	 B
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: ارتباط فيلوژنتيكي نزديكتر ژن ترانسپوزاز فيتوپلاسماهاي نماينده از دو Bشكل  تشكيل شده است. Bو  A*: ترانسپوزاز از دو ژن متوالي  درخت قرار گرفته است.
). شماره هاي داخل پرانتز نشاندهنده شماره IS3زيرخانواده مطرح در خانواده  5(از بين  IS150) با اعضاي زبر خانواده Clade 2و  Clade 1( 2و  1كلاستر 

    دسترسي به ترادفهاي مذكور در بانك ژن است.
Fig.1. Transposase (Tra5)- based Neighbor-Joining Phylogenetic tree to show phylogenetic relationship among 7 
phytoplasma isolates and also between phytoplasmas and other bacteria. A: the representative phylogenetic tree showing 
that Tra5 gene of phytoplasmas are divided into 2 major clades 1 and 2. As shown clade 1 is phylogenetically closer to Tra5 
genes in some other bacterial species. B: The phylogenetic relashanship between phytoplasma representative transposase 
genes from 2 clades 1 and 2 and representative transposase genes from different IS subgroups belonging to IS3 family. 

  
ست كه ژنهاي مختلف موجود در يك فيتوپلاسما لزوما با يكديگر در ا توپلاسماها آنفي  Tra5نكته قابل توجه در ارتباط با فيلوژني ژن 

) در قسمتهاي Onion yellows OY-M (متعلق به فيتوپلاسماي Tra5يك گروه فيلوژنتيكي قرار نمي گيرند. به عنوان مثال ژنهاي 
كپي  .ارتباط فيلوژنتيكي نزديكي نشان داد AYWBو  PnWBدر فيتوپلاسماهاي  ي خودقرار گرفته و با ژنهاي همتا 1مختلف كلاستر 

) قرار گرفتند. در يك 2و 1كلاسترهاي در دو كلاستر متفاوت ( SLYو  Ca. P. australienseدر فيتوپلاسماهاي  Tra5هاي ژن 
فاوت از ژنهاي ) احتمالا داراي دو كپي متLime witches’ broomمطالعه نيز مشخص شده است كه فيتوپلاسماي جاروك ليموترش (

Tra5 اطلاعات  -بوده كه از نظر فيلوژنتيكي با ژنهاي همتاي خود در فيتوپلاسماهاي متفاوت گروهبندي ميشوند (صيام پور و همكاران
ح انتقال افقي ژن را بين فيتوپلاسماها را به عنوان يكي از مكانيزمهاي براي توضيح اين مشاهدات مطرمطالعه مذكور نتايج . منتشر نشده)

   اطلاعات منتشر نشده). - ميكند (صيام پور و همكاران
 مشخص شد. در اين ارتباط ژنهاي  IS3فيتوپلاسماها با ژنهاي نماينده خانواده  Tra5در اين بررسي همچنين ارتباط فيلوژنتيكي ژنهاي 

بررسي شدند. آناليز فيلوژنتيكي مشخص  انماينده فيتوپلاسماه Tra5و ژنهاي  IS3تماينده زيرگروههاي متفاوت در خانواده ترانسپوزاز 
بوده و با اعضاء اين زير گروه در يك  Is150فيتوپلاسمايي داراي ارتباط فيلوژنتيكي نزديكتري با زيرگروه  Tra5كرد كه همه ژنهاي 

ر متفاوت در درخت فيلوژنتيكي مذكور، مجددا ايجاد دو كلاست ).B-2، شكل درصد boot strap    72كلاستر قرار گرفتند (
) درخت Topologyگروه غير فيتوپلاسمايي بدست آمد. همچنين الگوي ( هفيتوپلاسمايي و ارتباط نزديكتر يكي از اين زيرگروهها ب

مشابه بود  Maximum parsimonyبا الگوي درخت فيلوژنتيكي به روش  Neighbor joiningفيلوژنتيك ايجاد شده با روش 
فيتوپلاسمايي عليرغم تنوع قابل توجه همگي داراي ارتباط  Tra5اين نتايج نشان مي دهد كه ژنهاي  .(اطلاعات نشان داده نشده است)

  مطابق بود. BLASTP. نتيجه اين آناليزهاي فيلوژنتيك با بررسيهاي انجام شده با هستند IS150نزديكتري با زيرگروه 
مطرح هستند ولي تفاوتهاي ساختاري قابل توجهي نيزبين اين دو  IS3 سمايي به عنوان اعضاء خانوادهفيتوپلا Tra5عليرغم اينكه ژنهاي 

 Bو  Aشامل دو چارچوب ژني  IS3گروه مشاهده شده است. به عنوان مثال ژنهاي ترانسپوزاز موجود در ترادفهاي مربوط به خانواده 
فيتوپلاسمايي غالبا داراي  Tra5ين حال ژنهاي با ا دارند. frameshift) نياز به مكانيزم ORF ABهستند كه براي بيان چارچوب كامل (

در اين موارد يك ترادف تنظيمي در  .)2و  1( براي ترجمه ندارند frameshiftيك چارچوب ژني واحد بوده و از اين رو نياز به مكانيزم 
فيتوپلاسمايي شامل دو  Tra5ن در مواردي نيز ژ).  2( بالادست اين ژنها گزارش شده  است كه ميزان بيان اين ژنها را كنترل ميكند

همچنين  منتشر نشده). - بوده ولي در اين موارد ترادف تنظيمي بالا دست رديابي نشده است (صيام پور و همكاران Bو Aچارچوب ژني 
مجموع . )1مشاهده نشده است ( IS3اء خانواده ضفيتوپلاسمايي بمانند ساير اع Tra5در دو انتهاي ژنهاي  Inverted repeatترادفهاي 

  پيشنهاد ميكند. IS3گروه مستقل و در خانواده يا دو اين مقايسات ترادفهاي فيتوپلاسمايي مذكور را به عنوان يك 
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را در ژنوم فيتوپلاسماها نشان ميدهد. اين ترادفها به  Tra5بطور كلي نتيجه اين بررسي وقوع ژنها و ترادفهاي متنوع و متعدد مربوط به ژن 
ي توانسته اند ژنوم فيتوپلاسماهاي مختلف را تحت تاثير قرار داده و در قسمتهاييي از ژنوم آنها قرار گيرند. مطالعه اين ژنها طريقه انتقال افق

بيشتر آشكار  رگانيسمهاااين ميكروفيتوپلاسماها ميتواند اهميت اين ژنها را در مورد  ومژنسازمان روي تاثير از جهات مختلف از جمله 
  سازد.
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