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Horizontal transfer analysis of type III secretion system 
(T3SS) genes in several types of Pseudomonas bacteria using 
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All bacteria have many different secretion systems to transfer of their macromolecules to 
out. Currently, seven secretion systems have been identified. Transfer, tracing, and horizontal 
transmission of this gene groups, are many important in our understanding about these gene’s 
application in bacteria and other substances. In this study, we examined Type III secretion 
system (T3SS) genes in Pseudomonas with using the bioinformatics software such as SeqWord 
Genome Browser in some databases for instants, ACLAME, Mobil Elements Genetic (MGEs), 
and PAthogenicity Islands Data Base (PAIDB). The results indicated that the T3SS genes 
transfers are observed with the percentage between 30% and 100%. Our findings also show 
the P. fluorescens bacterium has the most species with 15 transmitted genes. Bioinformatics 
predictors showed P. fluorescens F113 subtype with 11 genes had the highest transferability 
of T3SS cluster genes. The bacteria species such P. Fluorescens Pf-5, P. syringae pv. Glycinea, P. 
syringae pv. Aptata, P. syringae pv. Japonica, P. syringae pv. Pisi, P. aeruginosa UCBPP-PA14 show 
up about 100% of horizontal transfer from T3SS. Our results also indicated that T3SS, which 
are important in the bacteria disease, have the highest transmission rates. This study indicates 
can be showing the systematic transmission of disease from host and pathogen during the 
evolution.
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  چکيده

رون های خود به بیها دارای سیستم ترشحی برای انتقال ماکرومولکولهمه باکتری
هستند. در حال حاضر هفت سیستم ترشحی شناسایی شده است. بررسی انتقال 

ر فهم ما در مورد نقش تواند نقس بسیار مهمی دها و ردیابی آنها، میافقی این ژن
ها در باکتری و موجوات دیگر مانند میزبان آنها را داشته باشد. در وکاربرد این ژن

 SeqWord_Viewerمطالعه حاضر با استفاده از ابزارهای بیوانفورماتیکی مانند 
، ACLAME، (MGEs)متحرک  ژنتیکی در پایگاهای اطلاعاتی مانند عناصر

PAthogenicity	Islands	DataBase	(PAIDB) های تیپ به بررسی ژنIII 
(T3SS) ای باکتری سودوموناس پرداخته شد. نتایج نشان داد در بعضی از گونه

است. همچنین باکتری گونه  %١٠٠تا  ٣٠بین  IIIهای تیپ انتقال افقی بین ژن
 هاییافته بیشترین گونه را دارد. بررسیژن انتقال ١٥با  سودوموناس فلورسنس

	.Pفورماتیکی نشان داد که گونه بیوان fluorescens	F113  ژن بیشترین  ١١با
سیستم ترشحی را دارد. همچنین نتایج نشان  ٣های تیپ قابلیت انتقال ژن

	.P ها همچونهای تیپ سه در بعضی از گونهدر بین ژنافقی دهد که انتقال می

fluorescens	Pf‐5 ،P.	syringae	pv.	Glycinea ،P.	syringae	pv.aptata، P.	
syringae	pv.Japonica، P.	syringae	pv.	Pisi و P.	aeruginosa	UCBPP‐

PA14 در تیپ  %١٠٠انتقال  وIII توان از سیستم ترشحی مشاهده شد. می
رین زایی، بیشتهای با احتمال بالا در بیماریها استنتاج کرد که باکتریبررسی

قال سیستماتیک انتقال بیماری بین دهنده انتانتقال افقی را دارند که نشان
  زایی طی تکامل است.میزبان و عامل بیماری

  زاییاریهای بیمهای سیستم ترشحی، ژنانتقال سیستماتیک افقی، پروتئین ها:کلیدواژه
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  مقدمه
زایی بیماری ابزارهای مورد نیاز در عنوانبهترشحی،  هایسیستم

های ماکرومولکول امکان انتقالشوند که محسوب میکتری با
های تولیدشده در ها و دیگر مولکولپروتئین خصوصزیستی به
نقش اصلی این  سازند.سلول را فراهم میسایر ها به باکتری
ها) در مقابل نها و توکسی(آنزیم حفاظتی تواندها میسیستم
ی های غشاپروتئین ،دیواره سلولی ،انتقال پوشش سلولی مهاجم،
بین سلولی باشد. امروزه  برقراری ارتباطو همچنین  سلولی
سیستم عمده نوع  دهد که هفتهای مولکولی نشان میبررسی
ه دهندهای تشکیلعمدتاً براساس پروتئینوجود دارد که  ترشحی

بین  هاییاختلافاین در حالی است که  شود.بندی میطبقهآنها 

ه نیز دید های گرم منفی و گرم مثبتسیستم ترشحی باکتری
دهد نشان می هاهای مختلف در مورد این سیستمبررسی .شودمی

سیار مهمی بها در پاتوژنیسیته آنها نقش باکتری که سیستم ترشحی
، سمسیتوپلا عبور از توان به نقشمی گرم منفیطوری که در به دارد.
عبور از غشای  بیشتر گرم مثبتو در  غشای خارجی ،پلاسمپری

های ترشحی، تیپ در بین این سیستم .[1]اشاره کرد ،سیتوپلاسمی
III  سیستم ترشحی)T3SS( خصوصی برخوردار است. از اهمیت به
 انتقالبرای ای از ساختارهایی مجموعه T3SSطوری که به

ه یهای یوکاریوتی ارال سلولز درون سیتو بهزا های بیماریپروتئین
هستند  های ساختاریپروتئین، T3SSهای پروتئینعمده  دهد.می

 برای که های افکتورپروتئین، میله داخلی و منفذ ارساختکه شامل 
ن لازم هستند و همچنی اتصال به سلول میزبان و ایجاد عفونت اولیه

ها تورها متصل شده و آندر سیتوپلاسم باکتری به افککه  هاچاپرون
 هایجنس رد T3SS .[2]دنکنرا به کمپلکس منفذ هدایت می

مختلف باکترهایی شامل سودوموناس، زانتوموناس، رالستونیا و 
	,3]استموجود  سالمونلا تواند در این سیستم ترشحی می .[4

پلاسمید و جزایر  عناصر ژنتیکی غیرپایدار،جایگاهایی مانند 
ها دیده روی باکتری سودوموناس PA‐rpد ماننپاتوژنیسیته 

ثر در وهای م، حمل و انتقال پروتئینT3SSنقش اصلی  .[5]شود
 هایی. ژناستها غشاهای باکتریایی به درون سلول زایی ازبیماری

 تعداد زیادی از در ،[6]سازندرا می T3SSکه اجزای پروتئینی 
 شدهحفاظت های گیاهی و حیوانیهای گرم منفی پاتوژنباكتری
دهنده نشان T3SSموجود در انواع  آمینهاسیدهای بررسی .[7]هستند

  .[8]است %٧٠در حدود شباهت 
توانند می هایی هستند کهیتوال (MGE) ژنتیکی متحرکعناصر 

و در تکامل موجودات  کنند حرکتمختلف  یهاژنوم یا ژنومبین یک 
خصوص بهی های توالیادار  MGE. [9]نقش بسیار حیاتی دارند

مختلف درون و بین ژنوم در  توانندمیهایی که ساختاری یا ژن
)	.E اشرشیا کلی ژنوم %٣٥ژنوم انسان،  %٥٠منتقل شوند، هستند. 

)coli  ژنوم موش از  %٨٠وMGE ها بررسی .[8]تشکیل شده است
 .[10]استخارج ژنومی  ها عمدتاً منشا این توالی دهد کهنشان می
MGE تواند در انتقال افقی ژن دخالت و هایی میمز نیاز طریق مکا

ر ها دمز عناصر القایی یکی از موثرترین مکانیکند. آن را تسهیل 
توانند میاست. این عناصر همچنین  هاانتقال افقی ژنسیستم 
ند هستدر نزدیکی محل ورود ژن به ژنوم میزبان  که ییهاعملکرد ژن

تواند شامل تخریب یا می . این تغییرات[11]تغییر دهندرا نیز 
ها در جایگاه ورود ژن باشد. برای مثال ممانعت از سازی ژنغیرفعال

حفظ و  ایدو رشته DNA هاییک توالی تنظیمی، تعمیر شکست
انتقال ژن از یک موجود به شود. را شامل می تلومر در دروزوفیلا

ادری مفرزندی یا رابطه سلول  و موجود دیگر بدون داشتن رابطه والد
شود. این نامیده می )HGT( انتقال افقی ژن ،سلول دختریو 

 %١٧ها نقش داشته و در حدود در تکامل باکتریم یا پدیده ز مکانی
 برای دست آمده است.ه ها از طریق انتقال افقی ژن بژنوم باکتری

برخی صفات  ،های محیطیها با استرستسهیل سازگاری باکتری



 ۵۱۳ ...در T3SS یترشح ستمیس III پیت یهانیمربوط به پروتئ یهاژن یانتقال افق یبررســـ ــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــ

Modares Journal of Biotechnology                                                                                                                                     Volume 10, Issue 3, Summer 2019 

 .[8]مده استآدست ه افقی ژن ب سازگاری از طریق انتقال
انسان هم در  (HGT)انتقال افقی ژن  نشان داد که آلاستیرکریسپ

براورد ها یا صدها ژن خارجی هم دهد و این انتقال ژنی تا دهرخ می
ژن در  ١٧هایی ). طبق گزارشABOژن گروه خونی شود (مانند می

ها در بعضی از این ژن. منتقل شده است HGTانسان از طریق 
م لیپید که شامل تجزیه اسیدهای چرب و ایجاد ز متابولی

ها ویروس در هایی راHGT همچنین درگیرند. هستند، گلیکولیپیدها
ژن  ٥٠ انتقال ها شناسایی کردند که مسئول بیش ازقارچو 

 های محیطیها با استرسبرای تسهیل سازگاری باکتری .[8]هستند
مده آدست ه ال افقی ژن ببرخی صفات سازگاری از طریق انتق

های انتقالی از سانتیاگو در بررسی روی ژن ٢٠٠٠در سال  .[12]است
ها انتقال افقی پیدا کرده ژن %١٥ها نشان داد تا باکتری به آرکی

افزار جدید برای بررسی روش و نرم ٢٠٠٥در سال  اریستوتال .[13]است
 الاریستوت .شود، معرفی کردصورت افقی منتقل میهایی که بهژن

افزاری که براساس مرزهای کدون در بررسی و همکاران بیشتر از نرم
  .14]‐[16ها هستند، استفاده کردندانتقال افقی ژن

و حیوانات  كه در انسان و داردهایی سویه سودوموناس جنس
 که سودوموناس آئروژینوزا .[17]زا هستندگیاهان بیماریبسیاری از 

مرطوب  هایمحیطدر خاک، آب و و است  گرم منفی باکترییک 
ه ب در بیمارستان طلبزای فرصتشود یک بیمارییافت می به وفور

ترشحی دارای نقش  IIIها تیپ در این باکتری .[19	,18]آیدحساب می
 سیرینجیسودوموناس . باکتری [20]زایی استبسیاری در بیماری

)P.	syringae( زایهای بیماریهای مهم بین باکترییکی از گونه 
  .[22	,21]شودگیاهی را شامل می

موجود  SeqWord_Viewerزار بیوانفورماتیکی ق از ابیدر این تحق
های و پایگاه Browser	Genome	SeqWordپایگاه اطلاعاتی  در

 نیااستفاده شد. در  MGEs ،ACLAMاطلاعاتی دیگر مانند 
ها تمیالگور نیا یکه مبنا یمختلف یهاتمیافزارها از الگورنرم

ژن،  یهاخاص در ابتدا و انت یوجود توال اکان،یبراساس روابط ن
 شده یو وجود نقاط داغ طراح یموجود در داخل توال G+Cمقدار 

  استفاده شد.
  های آنالیزها و روشبرنامه
های گونه هایدر این تحقیق از باکتریهای مورد بررسی: باکتری

	Pseudomonas( سودوموناس آئروجینوزا aeruginosa( ،
	Pseudomonas( سودوموناس فلورسنس fluorescens( ،

، )Pseudomonas	syringae( دوموناس سیرینجیسو
	Pseudomonas( سودوموناس انتوموفیل entomophila( ،
	Pseudomonas) سودوموناس مندوسینا mendocina) و 

در ترشحی که سیستم  IIIهای تیپ و ژن هاسویههمچنین برخی 
  .استفاده شد ١جدول 

  
  های مورد بررسی دارای تیپ سه سیستم ترشحیهای و ژنیلیست باکتر  )۱جدول 

number	numberAccession	Gene	هاباکتری

P.	syringae	pv.	syringae	B728a	

Psyr_1216	NC_007005.1c1373498‐1371411	
Psyr_1216	NC_007005.1‐c1374679‐1373498	
Psyr_1216	NC_007005.1:c1368032‐1367316	
Psyr_1216	NC_007005.1:1357786‐1359888	
Psyr_1216	NC_007005.1:1357344‐1357784	
hrpE	NC_004578.1:1527570‐1528151	
hrpE	NC_007005.1:1356477‐1357058	
HrcR	NC_007005.1:c1367326‐1366928	
HrcR	NC_007005.1:c1366931‐1366278	
hrcN	NC_007005.1:c1370406‐1369057	
Psyr_1196	NC_007005.1:1355109‐1355915	
Psyr_1212	NC_007005.1:c1369054‐1368608	
syr_1199	NC_007005.1:1357142‐1357366	

P.	syringae	pv.	tomato	
PSPTO_1388	NC_004578.1:1528457‐1528888	
hrpO	NC_004578.1:c1537026‐1536580	

P.	syringae	pv.	tomato.	DC3000	

hrpT	NC_004578.1:1528890‐1530989	
hrpT	NC_004578.1:1530986‐1531189	
hrpP	NC_004578.1:c1536007‐1535291	
hrpJ	NC_004578.1:c1542594‐1541488	
hrpG	NC_004578.1:1528246‐1528470	
hrpE	NC_004578.1:1527570‐1528151	
hrpD	NC_004578.1:1527004‐1527534	
hrcQb	NC_004578.1:c1535301‐1534888	
hrcQb	NC_004578.1:c1535301‐1534888	
hrcQa	NC_004578.1:c1536573‐1536004	
hrcQa	NC_004578.1:c1535301‐1534888	
hrcN	NC_004578.1:c1538378‐1537029	
hrcC	AAC34756.1	

P.	fluorescens	F113	

PSF113_RS61480	NC_016830.1:6458039‐6458632	
PSF113_RS58840	NC_016830.1:c6467802‐6466696	
PSF113_RS58835	NC_016830.1:c6466699‐6466046	
PSF113_RS58835	NC_016830.1:c6466036‐6465782	
PSF113_RS58800	NC_016830.1:6459857‐6462007	
PSF113_RS58765	NC_016830.1:6456198‐6456572	
PSF113_RS39390	NC_016830.1:2084414‐2085448	
PSF113_RS39375	NC_016830.1:2082709‐2083368	
hrpD	NC_004578.1:1526201‐1527007	
hrpB	NC_004578.1:1525818‐1526192	
hrcV	NC_004578.1:c1541488‐1539401	
PSF113_RS39375	NC_004578.1:c1533172‐1532093	
hrcT	NC_004578.1:c1533963‐1533169	
hrcS	NC_004578.1:c1534230‐1533964	
HrcR	NC_004578.1:c1534840‐1534238	



 ـــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــی اکبر واثقو ی پناه رضایعل ۵۱۴
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  های مورد بررسی دارای تیپ سه سیستم ترشحیهای و ژنیلیست باکتر  )۱جدول ادامه 
number	numberAccession	Gene	هاباکتری

P.	fluorescens	strain	L228	

A7318_RS02970	NZ_CP015639.1:c699946‐699047	
A7318_RS02950	NZ_CP015639.1:c695815‐695162	
A7318_RS02950	NZ_CP015639.1:c696825‐695812	
A7318_RS02960	NZ_CP015639.1:c697705‐697277	
A7318_RS02965	NZ_CP015639.1:c697280‐696822	
A7318_RS25310	NZ_CP015639.1:c5582323‐5580392	

P.	fluorescens	Pf‐5	
hrpb	NC_004129	
hrpa	NC_524511	

P.	aeruginosa	PAO1	

pscR	NC_002516.2:c1844147‐1843218	
pscR	NC_002516.2:c1843221‐1842568	
pscO	NC_002516.2:c1847036‐1845714	
pscL	NC_002516.2:1865494‐1866138	

P.	aeruginosa	

rcpA	NC_002516.2:c4829629‐4828379	
pcrT3SS	15596897	
pcrT3SS	15596896	
pcrT3SS	15596898	
pcrT3SS	15596899	
pcrT3SS	15596900	
pcrT3SS	15596902	
pcrT3SS	15596903	
pcrT3SS	15596912	
pcrT3SS	15596913	
pcrT3SS	15596889	
pcrV	NC_002516.2:1852288‐1853172	

P.	aeruginosa	LESB58	
hrca	NC_011770	
hrpb	NC_011752	

P.	aeruginosa	UCBPP‐PA14	hrpa	NC_008463	

P.	entomophila	L48	
hrpa	NC_008027	
hrpb	NC_085422	

P.	mendocina	

PMEN_RS00230	NC_009439.1:44435‐44698	
PMEN_RS00225	NC_009439.1:43774‐44427	
PMEN_RS00195	NC_009439.1:39429‐40343	
PMEN_RS00190	NC_009439.1:36171‐37328	
PMEN_RS00145	NC_009439.1:c28721‐28353	
PMEN_RS00115	NC_009439.1:c25618‐23528	

P.	syringae	pv.	glycinea	
hrcJ	AAC35801.1	
hrcU	AAC35808.1	
hrpA	AAB00135.1	

P.	syringae	pv.	aptata	
hrcN	EGH75935	
hrcV	EGH75937	

P.	syringae	pv.	japonica	hrcV	EGH28146	
P.	syringae	pv.	pisi	hrcV	EGH41115	

  های مورد بررسیژن
طبق را  یترشح ستمیس IIIیپ ت یهاژن یهایتوال آنالیز نیدر ا

ها از استخراج کردیم که این توالی NCBIسایت  از ١جدول 
  های مهم و اساسی در باکتری سودوموناس هستند.توالی
  افزارهای مورد استفادهنرم

	SeqWordافزارهای بیوانفورماتیکی در این بررسی، از نرم

Genome	Browser  وSeqWord_Viewer [12,	23]  موجود در
 ییزایماریب ریاطلاعات جزا گاهیپاهای اطلاعاتی همچون پایگاه

(PAIDB) ،ACLAME اده شد. طبق تعریف و اساس کار استف
تعریف شده است  Zو  X، Yافزار شامل پارامترهایی مانند سایت، نرم

هایی که قابلیت انتقال افقی دارند را براساس دادن ژننشان
، الگوی انحراف (D)ای پارامترهایی مانند انحراف الگوی منطقه

(PS)  و واریانس نسبی(rv) الگوی همچنین طبق  کنند.تعریف می
برای  (OU)از الگوی بیانی  [24]رواشده توسط لگاریتمی تعریف

  های انتقال افقی استفاده شد.بررسی ژن
  

  هایافته
سیستم ترشحی موجود در  IIIهای تیپ ها روی تمام ژنبررسی

صورت گرفت و  ۱های موجود در جدول زایی باکتریجزایر بیماری
های اطلاعاتی استخراج و از بانک FASTAصورت فرمت ها بهتوالی

 هایی ازها توالیافزار وارد شد. برای واردکردن نمونه ژندر داخل نرم
را داشتند، انتخاب شدند و در مرحله  GC ها که میزان بالای درصدژن

دهد که نشان میدست آوردیم. این نتایج  را به ۱جدول  جینتابعد 
های باکتری نهسیستم ترشحی در گو IIIهای تیپ انتقال در ژن
رای افزار بدارای انتقال افقی متفاوتی است. در این نرم سودوموناس

	:n1_4merهای دارای انتقال افقی برای محور دادن انواع ژننشان

RV برای محور X، n1_4mer:	GRV  برای محورY  وn0_4mer:	

D برای محور Z  هایی که دارای ژنتعریف شده است. همچنین
گر با های دیانتقال افقی هستند را با رنگ سبز و ژن بالاترین میزان

دهد که نتایج نشان می .[25]اندای مشخص شدهرنگ قرمز و قهوه
متغیر است. در  %١٠٠تا  ٣٠بین  IIIهای تیپ انتقال افقی ژن

	.LESB58، P	aeruginosa	P.های باکتری fluorescens	Pf‐5، 
P.	aeruginosa	UCBPP‐PA14، P.	syringae	pv.	glycinea، 
P.	 syringae	 pv.	 aptata، P.	 syringae	 pv.japonica، 

P.syringae	pv.	pisi های مورد بررسی برای این انتقال تمام ژن
ها مشاهده شد. کمترین میزان درصد انتقال مربوط گونه از باکتری

ها ژن %٣٠است که انتقال فقط در  tomato	pv.	syringae	P.به 
افزار از نرمحاصل که نتایج  ١ مشاهده شد. نمودار
SeqWord_Viewer های مورد بررسی است، برای باکتری

های مورد هایی هستند که در باکتریدهنده کل تعداد ژننشان



 ۵۱۵ ...در T3SS یترشح ستمیس III پیت یهانیمربوط به پروتئ یهاژن یانتقال افق یبررســـ ــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــ
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توان صورت افقی را میشده بههای انتقال دادهبررسی قرار گرفته و ژن
صورت ها نتایج را بهده کرد. این گرافصورت سبزرنگ مشاهبه
دهند که تعداد، اسامی آنها و همچنین درصد ماتیک نشان میش
  مشخص است. ٢و  ١های یافته در جدولهای انتقالژن

هایی هستند که با استفاده از دهنده تعداد ژننشان ٢نمودار 
اند. گویی شدهشناسایی و پیش SeqWord_Viewerافزارهای نرم

سیستم ترشحی در  IIIهای تیپ دهنده تعداد ژناین نمودار نشان

دهد که باکتری گونه های مختلف هستند. نمودار نشان میباکتری
 سودوموناسگونه  عدد ژن، باکتری با ١٥با سودوموناس فلورسنس 

عدد ژن  ٧با  P	syringae.	pv	tomato. عدد ژن، ١٢با  نوزایآئروج
ها عدد، بیشترین گونه ٩با  syringae	P.		B728apv.	syringaeو 

دهد که زیرگونه ها نشان میترتیب دارند. بررسیرا به
P.fluorescens	F113  ژن با قابلیت انتقال بیشترین مورد را  ١١با

  دهد.نشان می
  

      

      

      

      

  
، سودوموناس مندوسینا، سودوموناس فلورسنس، وموفیلسودوموناس انتهای برای گونه Browser	Genome	SeqWordافزار نتایج حاصل از آنالیز نرم )١نمودار 

  سودوموناس سیرینجی



 ـــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــــی اکبر واثقو ی پناه رضایعل ۵۱۶
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  تشخیص داده شده است. SeqWord_Viewer افزارشده که توسط نرمهای انتقال دادهتعداد و درصد ژن )۲جدول 
	درصد	های افقیژن  باکتری

P.	syringae	pv.	syringae	B728a	

hrcN,	hrpE,	Psyr_1216	(NC_007005.1:1356477‐1357058,	
NC_007005.1:	c	1366931‐1366278,	NC_007005.1:1356477‐1357084	
NC_007005.1‐c1374679‐1373498,	NC_007005.	1c1373498‐1371411),	HrcR	
(NC_007005.1:c1367326‐1366928),	syr_1199	

٧٠	

P.	syringae	pv.	tomato	hrpO	٣٠	
P.	syringae	pv.	tomato.	DC3000	hrpJ,	hrpB,	hrcU,	hrcQb,	hrcQa,	hrcC	٤٦	

P.	fluorescens	F113	
PSF113_RS58765,	PSF113_RS58835	(NC_016830.1:c6466699‐6466046,	
NC_004578.1:c1533172‐1532093),	PSF113_RS39375,	PSF113_RS58760,	
PSF113_1781	),	hrcT,	hrcS,	hrcR,	hrcV	

٥٠	

P.	fluorescens	strain	L228	A7318_RS02950	(NZ_CP015639.1:c695815‐695162,	NZ_CP	015639.1:c69	6825‐
695812)	m,	A7318_RS02965	

٥٠	

P.	fluorescens	Pf‐5	hrpb,	hrpa	١٠٠	
P.	aeruginosa	PAO1	pscL,	pscO,	pscR	(NC_002516.2:c1844147‐1843218)	٧٥	
P.	aeruginosa	rcpA,	pcrT3SS	(15596898,	15596899,	15596902,	15596912,	15596889)	٥٠	
P.	aeruginosa	LESB58	hrpb,	hrca	(NC_008463)	١٠٠	
P.	aeruginosa	UCBPP‐PA14	hrpa	١٠٠	
P.	entomophila	L48	hrpa	٥٠	
P.	mendocina	PMEN_RS00225,	PMEN_RS00190,	PMEN_RS00145,	PMEN_RS00115	٦٦	
P.	syringae	pv.	glycinea	hrcU,	hrcJ,	hrpA	١٠٠	
P.	syringae	pv.	aptata	hrcN,	hrcV	١٠٠	
P.	syringae	pv.	japonica	hrcV	١٠٠	
P.	syringae	pv.	pisi	hrcV	١٠٠	

  
های باکتری یافته در گونههای انتقالنمودار مربوط به تعداد ژن )۲نمودار 

  سودوموناس

  

  بحث
در  بیوتیکیترین عوامل مقاومت آنتیانتقال افقی ژن، یکی از مهم

انتقال ژن از یک موجود به موجود دیگر بدون  .[8]ها استکتریبا
داشتن رابطه والد فرزندی یا رابطه سلول مادری سلول دختری در 

ها برای تسهیل سازگاری باکتریبسزایی دارد. ها نقش تکامل باکتری
های محیطی برخی صفات سازگاری از طریق انتقال افقی با استرس

ژن خارجی اضافی  ١٢٨٨ در حال حاضر .[12]است آمدهدست ه ژن ب
ده شی انتقال دادههاژن بیشتر .ه استدر ژنوم انسان شناسایی شد

های ایمنی بدن شامل واکنش التهابی، در واکنشعمدتاً 
د. دارن نقشهای ضدمیکروبی دهی ایمنی سلول و واکنشسیگنال
ه کهستند ها مز ها و آغازیان دسته دیگری از میکروارگانیباکتری

همچنین . به آنها انتقال داده شده است هااز ویروسهای فراوانی ژن
ها منشا که از قارچاند شناسایی شده هادر باکتری هاژناز بعضی 
سیستم ترشحی نوع خصوص به های ترشحیسیستم .[13]اندگرفته

 ،پلاسمپری، عبور از سیتوپلاسم نقش گرم منفیهای سه در باکتری
 و عبور از غشای سیتوپلاسمی بیشتر گرم مثبتدر و  غشای خارجی
، T3SSنقش اصلی سیستم نوع  .[1]را بر عهده دارند دیواره سلولی

ون به درها یزایی باکتر ثر در بیماریوهای مانتقال پروتئینحمل و 
افزار روش و نرم ٢٠٠٥و همکاران در سال  اریستوتال .[5]ها استسلول

شوند را صورت افقی منتقل میبه های کهجدیدی برای بررسی ژن
های های سنتی بیشتر از روشدر روش .14]‐[16معرفی کردند

 .[26]شودفیلوژنتیکی برای بررسی و مطالعه انتقال افقی استفاده می
برای  GCهای جدید بیشتر از پارامترهایی همچون مقدار در روش

 یرو یدر بررس .[27]ها استفاده شده استبررسی انتقال افقی ژن
نتقل م یصورت افقهکه ب یهامطالعه ژن یبرا یکل ایاشرش یباکتر 
بوده و  یکه تکرار  ییهاORF بر استفاده از یمحققان سع ،شودیم

استفاده شده ، مختلف، وجود دارد ییهایژنوم باکتر  یهایدر توال
های ژنی از دسته (PI)مانند جزایر پاتولوژیکی  هایتوالیاست. 

ختلف های مت انتقال افقی بالایی دارند که با روشهستند که قابلی
 ٢٠٠٩در سال  .[28]اندبیوانفورماتیکی مورد بررسی و ارزیابی قرار گرفته

اس سودومونای با عنوان نقش انتقال افقی در تکامل باکتری مقاله
. ستا دهنده انتقال توسط باکتریوفاژمنتشر شد که نشان آئروجینوزا
توسط  سودوموناس آئروجینوزال افقی در رسد انتقابه نظر می
احتمالاً یک تعامل بین پاتوژن و میزبان بوده که عمدتاً  باکتریوفاژ

سودوموناس زایی در های بیماریبرای نگهداری و حفظ فنوتیپ
  .[29]است آئروجینوزا
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	SeqWord همچون ابزارهای بیوانفورماتیکی Genome	

Browser [23]، HGT ،HGTector [30]، TFinderHG [31]، 
trex [32] های آنلاین همچون و سایت(MGEs) ،ACLAME 

بیشتر از پارامترهای مهم در بررسی انتقال عمودی و افقی طی 
افزارهایی همچون کنند. نرمهای مختلف استفاده مینسل

SeqWord دلیل سرعت بالای آنالیز، بررسی تمام پارامترهای به
و قابلیت  ORF ، بررسی کاملGC مهم مانند رابطه نیاکان، میزان

صورت گراف بین پژوهشگران مقبولیت فراوانی مشاهده نتایج به
های موجود در هایی در بعضی از ژنما در بررسی توالیدارد. 
	pscR‐ مانند هاییواریانت (NC_002516.2:c1844147

انتقال افقی  P	aeruginosa.	PAO1در سویه  (1843218
تی که واریانت دیگر این ژن با نام مشاهده نمودیم، در صور 

1842568‐NC_002516.2:c1843221  انتقال صورت
رسی افزار برای برپذیرد. این نتایج اختصاصیت و حساسیت نرمنمی

دهد. ما در این پژوهش نشان های خاص را نشان میانتقال افقی ژن
  های های باکتریها کاملاً در گونهدادیم که بعضی از ژن

	.Pس سیرینجی، سودومونا syringae	 pv.	 glycinea ،
P.syringae	 pv	 aptata، P.	 syringae	 pv.	 Japonica، P.	

syringae	 pv.	 pisi ،PA1‐P.	 aeruginosa	 UCBPP، P.	

5‐fluorescens	f و P.	aeruginosa	LESB58 شود. منتقل می
از  IIIهای تیپ دهنده انتقال افقی ژنافزار نشانبررسی روی نرم

	.tomato pvPباکتری  در %٣٠ syringae	  در بیشتر  %١٠٠تا
  ها متغیر است.سویه

دهند که باکتری نشان میصورت جداگانه به ۲و  ۱نتایج نمودارهای 
های با سه سویه مختلف، ژن سودوموناس فلورسنسهای گونه

 Pf ،hrpb	fluorescens	P.‐5دهند. در سویه مختلفی را انتقال می
تواند زایی باکتری نمیوند که در میزان بیماریشمنتقل می hrpaو 
سیستم ترشحی  IIIهایی که به تیپ تنهایی عمل کند، تمام ژنبه

	.Pه در سوی اند.مربوط بودند از طریق انتقال افقی انتقال پیدا کرده

fluorescens	strain	L228 یافته و توالی های منتقلتعداد ژن
مشابهت توالی دیده  %٨٠ه و بالای مشابه بود IIIآنها با توالی تیپ 

دهنده وجود نقاط داغ در این تیپ از شود. این نتایج نشانمی
های ترشحی بوده که بسیار ناپایدار هستند و قابلیت انتقال سیستم

با تعداد یازده ژن از  .P	F113	fluorescens بالایی دارند. سویه
را  نظر عددیسیستم ترشحی بیشترین تعداد از  IIIهای مجوع تیپ

 %٥٠به خود اختصاص داد این در حالی است که فقط در مجموع 
 hrcV ،hrcR ،hrcSترشحی مانند سیستم  IIIکه عمدتاً تیپ  هاژن
یکی  که سودوموناس آئروجینوزاکنند. گونه منتقل پیدا می hrcTو 

های بیمارستانی است نیز مورد های مهم و حیاطی در آلودگیاز گونه
دهنده انتقال تمام ر گرفت. نتایج این باکتری نشانبررسی قرا

  زایی نقش دارند، است.هایی که در بیماریژن
ند دهنده این فرضیه باشتواند نشانهای بیوانفورماتیکی میبررسی

زایی در موجودات زنده را هایی که میزان بالایی بیماریکه باکتری
ن که تاییدکننده ایدهند را نشان میافقی  دارند، بیشترین انتقال

فرضیه است که انتقال سیستماتیک بیماری بین میزبان و پاتوژن 
ای هطی تکامل صورت گرفته است. همچنین انتقال افقی بین ژن

انتقال عوامل دهنده اهمیت آنها در نشان IIIسیستم ترشحی تیپ 
هایی برای مقابله با مقاومت میزبان بیماری، و همچنین انتقال ژن

  دهد.ل پاتوژن را نشان میدر مقاب
  

  گیرینتیجه
ابزارهای بیوانفورماتیکی پنجرهای جدید برای بررسی و شناسایی 

ها زایی هستند که انتقال این ژنهایی که عامل مهم بیمارینژ 
ی ای دیگر و حتتواند بین موجودات یک گونه یا از گونه به گونهمی

. نتایج چنین ستااز موجود به موجود دیگر انتقال پیدا کند، 
دا یافته در موجود مبالقتواند در شناسایی جایگاه ژن انتها میبررسی
  های مقابله با آن را نشان دهد.و روش

  

خود را  یمقاله کمال تشکر و قدران نیا سندگانینوتشکر و قدردانی: 
 و یمال تیبابت حما یلیدانشگاه محقق اردب یاز معاونت پژوهش

	.دینمایرح را مط نیا یدر اجرا یمعنو
 حیحص هیتلاش خود را در ارا تیمقاله نها سندگانینواخلاقی: تاییدیه
  اند.نموده یعلم یاها را در جهت اخلاق حرفهداده

 یاههافتیدر منافع و  ینوع تعارض چیمقاله حاضر هتعارض منافع: 
	نداشته و ندارد. یقاتیتحق یهاطرح گرید

ویسنده اول)، (ن یپناه رضایعل سهم نویسندگان:
 یاکبر واثق )؛%٦٠شناس/پژوهشگر اصلی/نگارنده بحث (روش

(نویسنده دوم)، نگارنده مقدمه/پژوهشگر کمکی/تحلیلگر آماری 
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