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Abstract 
Background and Objective 

Streptomyces are recognized as a rich source of bioactive compounds among actinomycetes. 

Systematic studies have provided an appropriate framework for identifying species within this 

genus. In previous studies, isolates of the common scab pathogen from central potato-growing 

provinces in Iran were not grouped with any of the globally recognized pathogenic 

Streptomyces species based on 16S rRNA gene sequencing. Although the 16S rRNA gene is 

widely used in phylogenetic studies of Streptomyces species, its sequence often fails to 

differentiate species within this genus. In plant-pathogenic Streptomyces, housekeeping genes 

are used as stable markers for accurate identification and classification of different species. Due 

to their essential roles in cellular processes, housekeeping genes are rarely subject to natural 

selection pressures, thereby undergoing fewer changes compared to other genes. Utilizing these 

genes can facilitate the precise identification of Streptomyces species and reduce diagnostic 

errors. The present study aimed to investigate the phylogeny of pathogenic Streptomyces 

isolates representing different provinces of Iran using Multilocus sequence analysis.   
Materials and Methods 

Twelve pathogenic Streptomyces isolates were examined based on their morphological 

characteristics, including the color of aerial and substrate mycelia, colony morphology, pigment 

production in culture medium, and the shape of spore chains. Pathogenicity was assessed under 

laboratory conditions using radish seeds and seedlings as well as potato tuber slices. 

Additionally, the presence of txtAB, tomA, and nec1 genes was investigated in the isolates. 

Finally, phylogenetic analysis of the representative pathogenic Streptomyces isolates was 

conducted based on the sequencing of four housekeeping genes: atpD, recA, rpoB, and trpB. 

For this purpose, multiple sequence alignments were performed, and phylogenetic trees were 

constructed both individually for each gene and in combination using Multilocus sequence 

analysis approaches. The trees were generated using the Neighbor-Joining and Maximum 

Likelihood methods. 

Results 

Variation in the color of aerial and substrate mycelia was observed among the isolates. Spore 

chain patterns were spiral in 57% and rectiflexibiles in 43% of the isolates. Isolates SA3 and 

SFF completely inhibited the germination of radish seeds. Other isolates, including SA4, SA6B, 
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SF6, SKH1, SKH2, and SA1, induced a broader range of symptoms, such as necrosis, stunting, 

and hypertrophy, excluding seed germination inhibition. Symptoms such as necrosis and pitting 

in potato disks were observed in isolates SA3, SA4, SFF, SKH2, and SH. In PCR assays, a 700 

bp fragment corresponding to the nec1 gene was detected in two of the eight selected isolates 

including SA6B and SSH1. The txtAB gene (385 bp) was amplified in three isolates: SFF, SA4, 

and SKH1. The tomA gene (392 bp) was amplified only in isolate SF5. The phylogenetic trees 

generated using both Neighbor-Joining and Maximum Likelihood algorithms demonstrated 

consistent interpretations. The position of the Streptomyces isolates from this study was 

identical in both algorithms when compared with reference strains. 

Discussion 

Detection of genes associated with the pathogenicity island in Streptomyces isolates using the 

primers employed in this study was primarily negative. It was revealed that there is no 

correlation between the presence of pathogenicity-related genes and the pattern of disease 

symptoms observed in bioassays on radish seedlings and potato slices. Identifying unknown 

secondary metabolites produced by species of this genus may provide insights into possible 

links between genotype and pathogenic phenotype. In accordance with the previous 

phylogenetic revision of Streptomyces species, the clustering pattern in the final concatenated 

tree, based on four housekeeping genes, was consistent in both the Neighbor-Joining and 

Maximum Likelihood algorithms. Accordingly, isolates SA1, SKH1, and SH were clustered 

within the S. rochei species group. Isolates SSH1 and SA6B were grouped with the reference 

strains S. fimicarius and S. caviscabies. Isolate SA4 was clustered with the reference strain S. 

anulatus, while isolates SFF and SF5 exhibited greater nucleotide differences and were 

considered as Streptomyces sp. To validate these results, multilocus sequence analysis (MLSA) 

is recommended for a larger number of pathogenic isolates collected from various regions of 

the country.  
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توالی یابی چند  زمینی با استفاده ازسیب Streptomycesهای بیمارگر تبارشناسی جدایه 

 یجایگاه ژن

 3و عصمت مهدیخانی مقدم 2*یراور ییساره بقا،  1بهناز رضوانی
 

 ارشد، گروه گیاه پزشکی، دانشکده کشاورزی، دانشگاه فردوسی مشهد، مشهد، ایرانفارغ التحصیل کارشناسی  -1

 گروه گیاه پزشکی، دانشکده کشاورزی، دانشگاه فردوسی مشهد، مشهد، ایراندانشیار: وولنویسنده مس * -2

 گروه گیاه پزشکی، دانشکده کشاورزی، دانشگاه فردوسی مشهد، مشهد، ایراناستاد  -3

 

 04/06/1404 تاریخ پذیرش:                                            01/06/1404تاریخ بازنگری:                                                 08/04/1404تاریخ دریافت: 

 چکیده

چوبی مناسب باشند. سیستماتیک، چارها میزیستی ازاکتینومیستها به عنوان منبع غنی از ترکیبات فعال استرپتومایسس

 Streptomycesهای جدایه های این جنس مهیا نموده است. مطالعه حاضر با هدف بررسی تبارزاییبرای شناسایی گونه

های نماینده از یابی چند جایگاه ژنی انجام گرفت. جدایههای ایران با استفاده از توالیبیماریزای نماینده از برخی استان

 زاییبیماریهای جزیره زمینی و نیز حضور ژنهـای سیبروی تربچه و برش زاییبیماریشناسی، های شکلنظر ویژگی

، atpDدار یابی چهار ژن خانهبیماریزای نماینده با توالی Streptomycesهای همچنین، تبارزایی جدایه ارزیابی شدند.
recA ، rpoB  وtrpB زاییبیماریهای مرتبط با رسد ارتباطی بین حضور ژنو بررسی ترکیبی نتایج، تحلیل شد. به نظر می 

زمینی وجود ندارد. های سیبهای تربچه وبرشوی گیاهچههای سنجش زیستی رو نیز الگوی علائم بیماری در آزمون

تواند در دستیابی به ارتباط احتمالی های این جنس میهای ثانویه ناشناخته تولید شده توسط گونهشناسایی متابولیت

ل مجاور و دار در هر دو الگوریتم اتصابندی در درخت ترکیبی نهایی مبتنی بر چهار ژن خانهراهگشا باشد. الگوی خوشه

 S. rocheiدر گروه گونه ای  SHو  SA1  ،SKH1های درستنمایی بیشینه همخوانی دارد و براین اساس جدایه

در یک  S. caviscabiesو  S. fimicariusهای استاندارد با جدایه  SA6Bو SSH1 بندی شده اند. جدایه های خوشه

های یک خوشه در کنار هم قرار گرفته اند و جدایه در  S. anulatusبا جدایه استاندارد  SA4 یگروه قرار گرفتند. جدایه

SFF و SF5های نوکلئوتیدی بیشتری نشان داده و به عنوان ، تفاوتStreptomyces sp. گرفته شدند. جهت نظردر

 شود.شور پیشنهاد میبیماریزا از نقاط مختلف ک ییابی چند جایگاه ژنی برای تعداد بیشتری جدایهاعتبارسنجی نتایج، توالی
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 مقدمه

زمینی ایجاد شده توسط بیماری جرب معمولی سیب

به عنوان یک  Streptomycesهای مختلف جنس گونه

در نظر مشکل کیفی گسترده در زمینه تولید این محصول 

 Dees et al., 2013; Vadehiشود )گرفته می

Hafshajani & Fadaei Tehrani, 2014 معمولا  .)

شود، مهار آن بسیار که این بیماری در مزرعه مستقر میزمانی

در اغلب مناطق  (، وDees & Wanner, 2012سخت است )

های همدان، زمینی در ایران از جمله استاناصلی کشت سیب

 و اصفهان، فارس، چهارمحال و بختیاری، زنجان خراسان،

 & Taghaviشرقی گزارش شده است )آذربایجان

Faghihi, 2006; Khodakaramian et al., 2011; 

Hasani & Taghavi, 2014; Fadaei Tehrani & 
Jafari, 2016; Bisayar et al., 2021; Ramezani-

Moghaddam et al., 2024 ).  

 قبولی درو بیوشیمیایی معیار قابلشناسی مشخصات شکل

نیستند  Streptomycesهای بیمارگر تفکیک جدایه

(Leiminger et al., 2013 .) این جنس از اکتینوباکترها

، باشدمیی گونه 800شامل بیش از  دارد و تنوع بالای ژنتیکی

یاهی عنوان عوامل بیماریزای گی آن بهگونه 14اما تنها حدود 

(. سازوکار Weisberg et al., 2021) دشونمیشناخته 

 های بیمارگر گیاهی اینو پرآزاری در جدایه زاییبیماری

های ترشحی، پروتئینهای گیاهی، زهرابهجنس شامل تولید 

باشد  های آروماتیک میاسیدهای گیاهی و آمینوهورمون

(Li et al., 2019 کلاستر ژنی درگیر در .)و  زاییبیماری

ملی ی چندین ناحیه با مسیر تکاتواند دربرگیرندهپرآزاری می

(. بنابراین Aittamaa et al., 2010مستقل از هم باشد )

 زاییبیماریهای جزیره احتمال انتقال برخی از ژن

Streptomyces های بیمارگر به غیر بیمارگر از جدایه

 (.Loria et al., 2006وجود دارد )واسطه انتقال افقی به

برای فهم   Streptomycesهای نتیکی گونهدرک تنوع ژ

 میزبان روی گیاهان جرب معمولی بیمارگرهای عاملتکامل 

، 16S rRNA وجود استفاده گسترده از ژنباضروری است. 

قبول قادر به تفکیک قابل توالی این ژن ،موارد اغلبدر اما 

                                                             
1 - Multi-Locus Sequence Typing 

 ,.Labeda et al) باشدنمی  Streptomycesهای گونه

 جایگاه ژنیتحلیل توالی چندزیه و تجروش (. 2012

 )MLSA(1ی هاجدایهبندی در طبقه Streptomyces 

(. Labeda et al., 2017) موفقیت بیشتری نشان داده است

های و داده MLSA اساسکه بر تبارزاییهای تحلیل

ی هاجدایهدهند که بسیاری از کل ژنوم ، نشان می یابیتوالی

Streptomyces  اند و این موضوع بندی شدهطبقهاشتباه  به

در  زاییبیماریممکن است به نتایج نادرستی درباره تکامل 

 (.Labeda et al., 2012) این جنس منجر شود

ی هاژن ،یاهیگمارگریب یها Streptomycesدر 

 یبندو طبقه ییشناسا یثابت برا یهاعنوان شاخصبه دارخانه

ش نق لیدل. بهرندیگیر ماستفاده قرامختلف مورد یهاگونه

ندرت تحت به ،یسلول یندهایدار در فرآخانه یهاژن یاتیح

با  سهیدر مقا نیو بنابرا رندیگیقرار م یعیانتخاب طب یفشارها

 Kimدهد )رخ می هاندر آ یکمتر راتییتغ گر،ید یهاژن

et al., 2004قیدق ییتواند شناسامیها کارگیری این ژن(. به 

 یصیتشخ یکند و خطا لیرا تسه Streptomyces یهاگونه

 میترم)نقش در فرآیند  recAهای ژن .را کاهش دهد

DNA) ،rpoB  (، هاژن یسیرونو ندیفرآ) نقش درatpD 

 )نقش در trpBو  (ویداتیاکس ونیلاسیفسفر ندیفرآ)نقش در 

کم  یکیتنوع ژنت لیبه دل (پتوفانیتر نهیآم دیاسفرآیند تولید 

 جادیا یبرا مانند،یم یباق داریزمان پاخود در طول 

 یبا دقت بالا در مطالعات تکاملتبارزایی  یهادرخت

 ,Guo et al., 2008; Labeda) شونداستفاده می هایباکتر

2011.) 

های مطالعات اخیر در ایران نیز بر وجود تنوع بالای جدایه

که طوریدلالت دارند، به  Streptomycesبیماریزای

های مختلف مانند خراسان از استان بدست آمدهی هاجدایه

های رایج جهانی رضوی، همدان، اردبیل و اصفهان با گونه

های درستی در گروهاند و بههای محدودی نشان دادهشباهت

 ;Bisayar et al., 2021)اند بندی نشدهشده طبقهشناخته

Ramezani-Moghaddam et al., 2024 .) ،به همین دلیل

برای   MLSA تر مولکولی نظیرهای دقیقده از روشاستفا
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مطالعه . رسدنظر میها ضروری بهاین جدایه بررسی تبارزایی

های منتخب جدایه تبارزاییحاضر با هدف بررسی 

Streptomyces زمینی در های آلوده سیبجداشده از غده

یابی چند ایران انجام گرفته است. در این پژوهش، از توالی

ها نسبت این جدایه روابط تاکسونومی ژنی برای تعیین جایگاه

استفاده شده  NCBI های استاندارد موجود در پایگاهبه جدایه

تواند به درک بهتر تنوع است. نتایج حاصل از این مطالعه می

ها های خاص آنهای بومی و شناسایی ویژگیژنتیکی جدایه

 .کمک نماید زاییبیماریدر ارتباط با 

 هاروش مواد و

  Streptomycesهای جدایه

از کلکسیون گروه  Streptomycesجدایه  12عداد 

گیاهپزشکی، دانشکده کشاورزی، دانشگاه فردوسی مشهد و 

ه جدایه از گروه گیاهپزشکی، دانشکده کشاورزی، دانشگا دو

های دهغها قبلاً از این جدایه شیراز مورد بررسی قرار گرفتند.

  یم جرب معمولی جداسازی شده بودند.زمینی دارای علاسیب

 هابررسی خصوصیات ظاهری جدایه

انتخاب شده در محیط  Streptomycesهای جدایه 

روز  7-14به مدت  1( YMEAعصاره مخمر، مالت، آگار )

نگهداری شدند و تک پرگنه  درجه سلسیوس 28در دمای 

حاصل از هرجدایه از نظر واکنش گرم و فعالیت هوازی/ بی 

ازی داشتن در محیط تیوگلیکولیت بررسی شدند، هو

های رویشی و زایشی، شکل پرگنه، همچنین، رنگ میسلیوم

تولید رنگدانه در محیط مربوطه و همچنین شکل زنجیره 

 .(Shirling & Gotllieb, 1966)اسپوری بررسی شدند 

  روی بذر و گیاهچه تربچه زاییبیماری
%  5پوکلریت سدیم با هی cherry belleبذر تربچه رقم 

به مدت یک دقیقه ضدعفونی و سپس با آب مقطر سترون سه 

 ,.Flores-Gonzalez et al) . و شو داده شد بار شست

هر جدایه به مدت هشت روز در محیط کشت  (2008

YMEA شده به تعداد نه عدد  رشد داده شد. سپس بذور ذکر

قرار در سه تکرار  Streptomycesدر هر تشتک پتری حاوی 

فاقد باکتری  YMEAداده شدند. تشتک پتری حاوی محیط 

                                                             
1 - Yeast Malt Extract Agar 

نظر به های موردبه عنوان شاهد مثبت درنظر گرفته شد. نمونه

درجه سلسیوس در انکوباتور  28مدت هفت روز در دمای 

زنی های احتمالی شامل عدم جوانهنگهداری شدند. واکنش

ها کتریبذر، رشد غیرطبیعی، نکروز و هیپرتروفی در حضور با

 .(Fyans et al., 2016بررسی شدند )

 زمینیهای سیبروی ورقه زاییبیماری

شده به مدت پنج تا ده روز در دمای های انتخابجدایه

رشد  YMEAدرجه سلسیوس در انکوباتور روی محیط  28

های رقم آگریا زمینیسیب (.Loria et al., 1997)کردند 

شو، با واز شستعاری از هرگونه علائم بیماری بعد 

به مدت یک دقیقه ضدعفونی شدند.  %10سدیم هیپوکلریت

متر برش و روی کاغذ صافی میلی 5هایی با ارتفاع ورقه

داده های پتری سترون قرارمرطوب در سه تکرار داخل تشتک

هایی ها ایجاد و قرصی کوچکی در مرکز ورقهشدند. حفره

رش و روی از محیط کشت حاوی باکتری رشدیافته ب

 28زمینی قرار داده شد. تشتک ها در دمای های سیبورقه

 ,.Hao et alدرجه سلسیوس در انکوباتور نگهداری شدند )

پس از گذشت پنج روز، ظهور و یا عدم ظهور  . (2009

زمینی بررسی و ثبت های سیبهای نکروز در سطح ورقهلکه

 شد.

  زاییبیماریهای جزیره ردیابی ژن

 یژنوم DNAاستخراج  تیبا استفاده از ک DNAاستخراج 

آزما( با توجه به دستورالعمل شرکت سازنده زیتجهکتایبافت )

و  txtAB ،tomA یهاژن یابیمنظور ردانجام گرفت. به

nec1 جفت  ب،یبه ترت ،یبررسمورد یهاهیدر جدا

 Tom3/ Tom4؛  TxtAB1  TxtAB2 یآغازگرها

(Wanner 2006 و )Nf/Nr (Bukhalid et al., 1998 )

 PCR( 2(مخلوط واکنش زنجیره ای پلیمرازده شدند. ااستف

میکرولیتر مخلوط آماده واکنش  5/12میکرولیتری شامل  25

(، دو میکرولیتر  Ampliconزنجیره ای پلیمراز )شرکت

DNA  پیکومول از هر یک از آغازگرها در  10به همراه

برنامه حرارتی )آلمان( طبق  Biometraسایکلردستگاه ترمو

 ,Wanner) شده در منابع با اندکی تغییر انجام گرفتارائه

2 - Polymerase Chain Reaction (PCR) 



 ... چند الی یابیتو زمینی با استفاده ازسیب Streptomycesهای بیمارگر تبارشناسی جدایهو همکاران:  رضوانی 108
 

2006; Bukhalid et al., 1998.) منظور، برای هرسه بدین

حرارتی با واسرشت اولیه چرخه nec1و  txtAB  ،tomAژن 

 35دقیقه آغاز، با  10درجه سلسیوس به مدت  95در دمای 

لسیوس به مدت درجه س 95چرخه شامل واسرشت در دمای 

های دمایی ثانیه، اتصال آغازگرها به ترتیب در محدوده 30

ثانیه و گسترش در  45درجه سلسیوس به مدت  57و  58،  48

ثانیه ادامه یافته و در  45درجه سلسیوس به مدت  72دمای 

درجه  72نهایت با یک چرخه گسترش نهایی در دمای 

کنش بدون وا کدقیقه خاتمه یافت.ی 10سلسیوس به مدت 

گرفته شد. درنظر یبه عنوان شاهد منف یژنوم DNAافزودن 

 نیشیپ یهایمربوط به بررس SH و SKH1 ،SFF یهاهیجدا

(Bisayar et al., 2021; Ramezani-Moghaddam et 

al., 2024) نمونه ها، به عنوان شاهد مثبت قرار  ریدر کنار سا

ه همراه ب PCRدست آمده از آزمون محصولات به گرفتند.

روی ژل آگارز یک درصد که با رنگ  1یک نشانگر وزنی

دقیقه  30شده، بارگذاری و بمدت رنگ آمیزی 2ویوئرگرین

داک از ولت، الکتروفورز شده و با دستگاه ژل 85در ولتاژ 

 برداری انجام شد.ژل عکس

دار، تعیین ترادف نوکلئوتیدی و های خانهتکثیر ژن

 3آنالیز تبارزایی
دار های منتخب، چهار ژن خانهدایهبرای ج

rpoB,atpD,recA,trpB  در آزمون PCR  با جفت

شده در منابع شده و طبق برنامه حرارتی ذکرهای ارائهآغازگر

(Guo et al., 2008; Labedo et al., 2011 با کمی تغییر )

)آلمان(  Biometra در دمای اتصال دردستگاه ترموسایکلر

 DNAیک واکنش بدون افزودن  (.1تکثیر شدند )جدول 

ژنومی به عنوان شاهد منفی و به منظور اطمینان از عدم وجود 

برای  PCRگرفته شد. محصولات نظرآلودگی در

سازی و تعیین ترادف )دورو خوانش( به همراه خالص

وبرگشت توالی یابی به شرکت کدون آغازگرهای رفت

حاصل از  ژنتیک )تهران( ارسال شدند. ترادف نوکلئوتیدی

 4خانه دار ازنظر میزان مشابهت در بلاست هاییابی ژنتوالی

شده در ژن بانک مقایسه گردیدند. از  های ثبتبا سایر جدایه

های مرجع شده در ژن بانک مربوط به جدایه های ثبتتوالی

ها، برای مقایسات تبارزایی استفاده گردید. ویرایش توالی

ها و رسم درخت حاصله به سازی چندگانه توالیردیفهم

صورت انفرادی برای هر ژن و به صورت ترکیبی برای انجام 

و 5جایگاه ژنی با روش اتصال مجاورتایپینگ چند

همراه با  MEGA 11افزار وسیله نرمبه 6نمایی بیشینهدرست

ها، تکرار نمونه گیری ترسیم گردید. در کلیه درخت 1000

 Mycobacterium tuberculosis H37Rv جدایه 
 گرفته شد. نظرگروه درعنوان برونبه

 نتایج

زمینی های عامل بیماری جرب معمولی سیبدایهج

 شناسی آنهاو شکل
استفاده در مطالعه حاضر مورد Streptomycesهای جدایه

شناسی برخی از شده است. شکل ارایه 2به شرح جدول 

داده شده  نمایش 1در شکل نیز ها و الگوهای اسپوری پرگنه

ها گرم مثبت و هوازی اجباری بودند. از نظر همه جدایه است.

تنوع در شکل، اندازه پرگنه و رنگ اسپور تولیدی در محیط 

( بررسی شدند. YMEAعصاره مخمر، مالت، آگار)

های سفید، سفید کدر و های رویشی باکتری به رنگمیسلیوم

زایی خاکستری روشن مشاهده شدند. با شروع فاز اسپور

ها را پوشانده و های اسپوری به تدریج میسلیومباکتری، توده

شود. اسپورهای اغلب رنگ در اکثر مواقع دیده میتغییر

ها به رنگ های سفید کدر، خاکستری روشن و جدایه

خاکستری تیره مشاهده شد. الگوهای اسپوری نیز به ترتیب در 

ف)دارای ها به ترتیب مارپیچ و صادرصد جدایه 43و  57

(. از این بین تنها شش جدایه توانایی 1پیچش( بود )جدول 

، 2را داشتند. طبق جدول  YMEA تولید رنگدانه در محیط 

چهار جدایه رنگدانه قهوه ای و دو جدایه رنگدانه زرد تولید 

  کردند.

 

                                                             
1  -DNA ladder 
2 -Green viewer 
3 -Phylogenetic 

4 -BLAST 
5  -Neighbor joining 
6- Maximum Likelihood 
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 Streptomyces (Guoگرهای بیمارر جدایههای خانه دار دتوالی و دمای اتصال آغازگرهای استفاده شده جهت ردیابی ژن  -1جدول 

et al., 2008) 
Table 1. Sequence and annealing temperature of used primers for housekeeping genes screening in 

pathogenic Streptomyces isolates (Guo et al., 2008) 

دمای 

 (C°اتصال)

اندازه قطعه 

 (bpتکثیری)

 ازگرآغ توالی نوکلئوتیدی
 ژن

 تکثیر/توالی یابی (ʹ3-ʹ5)

67 994 

GAGCGCATGACCACCCAGGACGTCGAGGC rpoBPF تکثیر 
rpoB 

CCTCGTAGTTGTGACCCTCCCACGGCATGA rpoBPR 

TTCATGGACCAGAACAACC rpoBF1 توالی یابی 
CGTAGTTGTGACCCTCCC rpoBR1 

66 882 

GCGCGAGGACCTGAACCACACCGGCTCAC

ACAAGATCAACA 
trpBPF 

 تکثیر
trpB 

TCGATGGCCGGGATGATGCCCTCGGTGCGC

GACAGCAGGC 
trpBPR 

GCCTCACACAAGATCAACAA trpBF توالی یابی 
TCGATGGCCGGGATGATGCCC trpBR 

67 913 

CCGCRCTCGCACAGATTGAACGSCAATTC recAPF 
 تکثیر

recA 

GCSAGGTCGGGGTTGTCCTTSAGGAAGTTG

CG 
recAPR 

ACAGATTGAACGGCAATTCG recAF توالی یابی 
ACCTTGTTCTTGACCACCTT recAR 

67 998 

GTCGGCGACTTCACCAAGGGCAAGGTGTT

CAACACC 
atpDPF 

 تکثیر
atpD 

GTGAACTGCTTGGCGACGTGGGTGTTCTGG

GACAGGAA 
atpDPR 

ACCAAGGGCAAGGTGTTCAA atpDF توالی یابی 
GCCGGGTAGATGCCCTTCTC atpDR 

 

 برخی استان دارای علایم جرب اززمینی یزا بدست آمده از سیبهای بیمار Streptomyces شناسیشکل هایویژگی -2جدول 

 های ایران
Table 2. Morphological characteristics of putative pathogenic Streptomyces isolates obtained from scabby 

potato tubers related to different provinces of Iran 

Bacterial 

isolates 

Sampling 

region 
Symptoms* 

Color of 

colonies on 

YME-agar 

Color of 

spores 

Soluble 

pigment on 

YME-agar 

Spore chain 

type 

SA1 Ardabil R White Grayish White - Spiral 

SA3 Ardabil S, P White Pale gray Yellow **bilesRectiflexi 

SA4 Ardabil S White Pale yellow Yellow Rectiflexibiles 

SA6B Ardabil R White Grayish White Brown Rectiflexibiles 

SFF Isfahan S, P White Pale yellow - Rectiflexibiles 

SF1 Isfahan S, P White Pale gray - Spiral 

SF2 Isfahan R Pale gray Dark gray - Spiral 

SF5 Isfahan S Grayish White Dark gray - Spiral 

SF6 Isfahan S, P Pale gray Dark gray - Spiral 

SH Hamadan S White Dark gray - Spiral 

SSH1 Fars P White Grayish White Brown Rectiflexibiles 

SSH4 Fars R White Grayish White Brown Rectiflexibiles 

SKH1 Razavi-Khorasan ND Grayish White Pale gray - Spiral 

SKH2 Razavi-Khorasan ND Pale gray Dark gray Brown Spiral 

 ND :Not Determined(: فرورفته؛ P:Pitted(: برجسته؛ )R:Raised(: سطحی؛ )S: Superficialعلائم جرب روی غده مورد بررسی: ) *

 زنجیره اسپوری صاف با کمی پیچش**



 ... چند الی یابیتو زمینی با استفاده ازسیب Streptomycesهای بیمارگر تبارشناسی جدایهو همکاران:  رضوانی 110
 

 

و  عصاره مخمر،مالت،آگار محیط زمینی رویمنتخب بیماریزا در سیب Streptomycesی هاهای جدایه پرگنهشکل شناسی  -1شکل

-OLYMPUS BHمیکروسکوپ نوری بااستفاده از  متر(میلی 2/0( )نوار مقیاس = رنگ قرمزفلش های )ها  الگوی زنجیره اسپور آن

2( .A)SF2  (B)SA4  (C)SH  (D)SKH2 (E)SF5  (F)SA6B  (G)SSH1  (H)SFF 
Figure 1. Pathogenic Streptomyces isolates colony morphology on YME agar and their pattern of spore 

chains (red arrows) (scale bar=0. 2 mm). A)SF2   ( B)SA4   ( C)SH   ( D)SKH2  ( E)SF5   ( F)SA6B) G)SSH1   (  

H)SFF) 

 روی بذور تربچه زاییبیماری

، با وجود تنوع در علائم 2و شکل  3مطابق جدول 

طور کامل از به SFFو  SA3های شده ، جدایهمشاهده

 ،SA4های زنی بذور تربچه ممانعت کردند و جدایهجوانه

SA6B ،SF6 ، SKH1  ،SKH2  وSA1  دامنه بیشتری از

علائم از جمله نکروز، کوتولگی، هایپرتروفی را به جز عدم 

 در یافته رشد هایزنی بذر نشان دادند. گیاهچهجوانه

باکتری، که به  بدون YMEA های پتری حاوی محیطتشتک

 طبیعی بذر رشد و زنینظر گرفته شدند، جوانه عنوان شاهد در

ح به وضو SA6Bو  SA4های را داشته، در حالیکه جدایه

 فنوتیپ کوتولگی را نشان دادند.

  زمینیهای سیبروی ورقه زاییبیماری
 زاییبیماریبررسی مرحله قبل با علائم های موردجدایه

ینی زمهای سیبروی تربچه، جهت بررسی بیشتر روی ورقه

رقم آگریا ارزیابی شدند. نتایج حاصل از مشاهدات نشان داد 

قادر به  SH و  SA3 ،SA4، SFF،SKH2های که جدایه

ایجاد علائمی چون نکروز و فرورفتگی در مقایسه با سایر 

زمینی های سیب(. ورقه3، شکل3ها هستند )جدول جدایه

، عنوان شاهد منفیبه YMEAزنی شده با محیط خالی مایه

.می را نشان ندادندعلائ
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زنی بذر و های ایران بر جوانههای آلوده برخی استانزمینیبیماریزا بدست آمده از سیب Streptomycesهای تأثیر جدایه -2 شکل

ها بدون باکتری و اهچهزنی و رشد طبیعی گی( شاهد، جوانهA)عصاره مخمر، مالت، آگار.  رشد گیاهچه تربچه در محیط های 

 دهندرا نشان می زاییبیماریی از درجات متفاوت SKH2(Gو ) SA4  (C)SA6B (D)SA1  (E)SFF  (F)SKH1(Bهای  )جدایه
Figure 2. Effect of pathogenic Streptomyces isolates obtained from infected potatoes from different provinces 

of Iran on seed germination and radish seedling growth in Yeast, Malt Extract Agar medium. (A) Control, 

germination and normal seedling growth without bacteria, and isolates (B)SA4 (C)SA6B (D)SA1 (E)SFF 

(F)SKH1 and (G)SKH2 show different degrees of pathogenicity 

های استان آلودههای زمینیبه دست آمده از سیب Streptomycesهای نماینده  جدایه زاییبیماریایج حاصل از نت  -3جدول 

 .زمینیاردبیل، اصفهان، همدان، فارس و خراسان رضوی روی تربچه و ورقه سیب
Table 3. The results of pathogenicity of representative Streptomyces isolates obtained from infected potatoes 

in Ardabil, Isfahan, Hamadan, Fars and Khorasan Razavi provinces on radish and potato slices. 

Pathogenicity 

on potato 

slice** 

Pathogenicity on 

radish seedling* 

 

Bacterial 

Isolates 

Pathogenicity 

on potato 

slice** 

Pathogenicity 

on radish 

seedling* 
Bacterial Isolates 

NS NG,N,D SF5 NS NG,N,D SA1 

P NG,N,D SF6 N,P NG SA3 

N,P D،NG،N SH N,P NG,N,D SA4 

NS N,D SSH1 NS NG,N,D SA6B 

NS NG,N,D SSH4 N,P NG SFF 

NS N،H،NG،D SKH1 P NG,N,D SF1 

N,P D،H،N،NG SKH2 N NG,N,D SF2 

*NG: No Germination, D: Dwarfing, H: Hypertrophy, N: Necrosis  

**: N: Necrosis, P: Pitted, NS: No symptoms 
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 (Aبیمارگر.   Streptomycesهای زنی شده با جدایهآگریا مایهزمینی رقم های سیبنکروز و فرورفتگی روی ورقه :چپ -3کل ش

زمینی های سیببررسی عمق فرورفتگی در ورقه :؛ راستSFF  C)SA3  D)SH  E)SA4 SKH2  (F(YMEA B)محیط  (شاهد

  A)SH B )SA3آلوده به بیمارگر از پهلو؛ 
Figure 3. Left: Necrosis and pitting on potato slices of Agria cultivar inoculated with pathogenic 

Streptomyces isolates. A) Control Medium (YMEA); B)SFF; C)SA3; D)SH; E)SA4; SKH2 (F); Right: 

Examination of the depth of pitting in potato slices infected with the pathogen from the side; A)SH; B )SA3 

در  1زاییبیماریهای نشانگر جزیره ردیابی ژن

  Streptomycesهای جدایه

نتایج حاصل از واکنش زنجیره ای پلیمراز نشان داد که 

در شش جدایه، حداقل یک ژن ردیابی شد و در دو جدایه 

 700(. قطعه 4)جدول  هیچ کدام از سه ژن مشاهده نگردید.

از   SSH1 و SA6B  ، در دو جدای nec 1جفت بازی 

به طول  txt ABمجموع هشت جدایه منتخب ردیابی شد. ژن 

 tomو ژن  SKH1 وSFF ، SA4جدایه  3جفت باز در  385

A  جدایهجفت باز در  392با اندازهSF5   تکثیر شد. جهت

اطمینان از صحت انجام آزمایش، واکنش زنجیره ای پلیمراز 

                                                             
1 - Pathogenicity Island Marker Genes 

ای دارای هها، چهار بار تکرار شد و در هر بار جدایهجدایه

 گرفته شدند.باند مرتبط، به عنوان شاهد مثبت درنظر

نماینده  Streptomycesهای بررسی تبارزایی جدایه

  جایگاه ژنیچند یابیبا استفاده از توالی
 ژنیچهار جایگاههای تبارزایی برای هر درخت

رسم شدند.  ( trpBو  atpD ،recA ،rpoB)پروتئین کدکننده

تنهایی اطلاعات به یابی شدهتوالی یهاهیچ یک از ژن

ها ها در درختتبارزایی کافی برای تفکیک مطمئن تمام گونه

های تبارزایی حاصل از هر یک از . درختکنندرا فراهم نمی

های همگرایی کلی را نشان دادند، اگرچه تفاوت ،ژن چهار
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مبنایی برای ترکیب  ،جزئی نیز مشاهده شد. این نتایج

های یکپارچه تبارزایی فراهم عدد برای تحلیلهای متتوالی

 نموده است.

و  4های انفرادی از هر ژن )شکل های بر اساس درخت

شده عامل جرب معمولی های استاندارد شناخته(، جدایه5

 .S. scabiei ،S. europaeiscabiei ،Sزمینی شامل سیب

acidiscabies  وS. puniciscabiei های به صورت گروه

 .Sز هم قرار گرفتند. دو گونه استاندارد مجزا ا

bottropensis و S. stelliscabiei درخت فیلوژنتیک  در

در کنار هم قرار گرفته و در  trpBو  recAمربوط به 

به صورت مجزا از هم در  trpBو  rpoBهای مبتنی بر درخت

یزای شناخته شده قرار های استاندارد بیمارکنار سایر جدایه

 rpoBو  recAهای مربوط به چنین، در درختگرفتند. هم

 .S و S. turgidiscabies( دو گونه استاندارد 4)شکل 

reticuliscabiei   در یک گروه قرار  100با بوت استرپ

که در بررسی دو ژن دیگر از هم مجزا شدند گرفتند، در حالی

زمینی ایجاد (. نوع جربی که این دو گونه در سیب5)شکل 

توانند یک گونه ژنومی اوت است و این دو نمیمی کنند متف

، قادر به تفکیک آنها atpDو  trpBهای باشند. و ژن

 .باشندمی

 Streptomycesهای بندی جدایهدر کل، الگوی خوشه

های انفرادی و درخت بررسی در درختبیماریزای مورد

های رسم ( با یکدیگر مطابقت دارد. درخت6ترکیبی )شکل 

تفاوت های نوکلئوتیدی  atpDو  trpBهای ر ژنشده مبتنی ب

 SSH1دهند. به عنوان مثال، دو جدایه را بیشتر نشان می

بر های انفرادی مبتنی)اردبیل( در درخت SA6B)شیراز( و 

recA  وrpoB  درصد با  100و  99به ترتیب با بوت استرپ

در  S. caviscabiesو  S. fimicariusهای استاندارد جدایه

(. در حالیکه در درخت  4روه قرار گرفتند )شکل یک گ

trpB   شکل(A-5با بوت استرپ کمتری هم ) گروه شدند و

در چهار  SA6B( جدایه B-5)شکل  atpDدر درخت 

نوکلئوتید با اعضای گروهش فرق داشت و در کنار کلاستر 

S. luridiscabiei  وS.microflavus  .قرار گرفت 

مجاور و الگوریتم اتصال های ترکیبی با هر دودرخت

نمایی بیشینه، تفسیر یکسانی را مشخص نمودند و درست

مطالعه حاضر در مقایسه  Streptomycesجایگاه جدایه های 

.های استاندارد با هر دو الگوریتم، یکسان استبا جدایه
آمده از  دستبه Streptomycesهای نماینده  جدایه  زاییبیماریهای جزیره نتایج حاصل از ردیابی ژن -4 جدول

  های اردبیل، اصفهان، همدان، فارس و خراسان رضویاستان آلودههای زمینیسیب
Table 4. Results from detecting pathogenicity island genes of representative Streptomyces isolates obtained 

from infected potatoes in Ardabil, Isfahan, Hamadan, Fars and Khorasan Razavi provinces 

Pathogenicity Island genes  

Isolate 
txtAB tomA nec1 

- - - SA1 

+ - - SA4 

- - + SA6B 

+ - - SFF 

- + - SF5 

- - - SH 

- - + SSH1 

+ - - SKH1 

 

.
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با سایر  زمینی از ایران )مشخص شده با دایره توپر( نماینده عامل جرب معمولی سیب Streptomycesهای ( جدایهB) rpoB ( وA) recAژندرخت فیلوژنتیک رسم شده بر اساس توالی نسبی از  -4شکل 

تکرار  1000بندی باید خوشهنشانگر درصد تای ،هامحل انشعابدر اعداد ثبت شده  اتصال مجاور. استفاده از الگوریتم باهای استاندارد ثبت شده در ژن بانک )مشخص شده با شماره کلکسیون( جدایه

 باشد.می بردارینمونه
Figure 4. Phylogenetic tree drawn based on relative sequences of recA (A) and rpoB (B) genes of Streptomyces isolates representing the common potato scab pathogen 

from Iran (indicated by solid circle) with other standard isolates registered in the Gene Bank (indicated by collection number) using the neighbor-joining algorithm. 

Numbers recorded at the branch points indicate the percentage of clustering confirmation with 1000 bootstrap. 
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با سایر  زمینی از ایران )مشخص شده با دایره توپر( نماینده عامل جرب معمولی سیب Streptomycesهای جدایه atpD(B)  وtrpB (A )ژنسم شده بر اساس توالی نسبی از درخت فیلوژنتیک ر -5شکل 

تکرار  1000 بندی بانشانگر درصد تایید خوشه ،هامحل انشعابدر داد ثبت شده اع اتصال مجاور. استفاده از الگوریتم باهای استاندارد ثبت شده در ژن بانک )مشخص شده با شماره کلکسیون( جدایه

 باشد.می بردارینمونه
Figure 5. Phylogenetic tree drawn based on relative sequences of recA (A) and rpoB (B) genes of Streptomyces isolates representing the common potato scab pathogen 

from Iran (indicated by solid circle) with other standard isolates registered in the Gene Bank (indicated by collection number) using the neighbor-joining algorithm. 

Numbers recorded at the branch points indicate the percentage of clustering confirmation with 1000 bootstrap. 
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 زمینی از ایران )مشخص شده با دایره توپر( نماینده عامل جرب معمولی سیب Streptomycesهای جدایه trpBو   atpD ،recA ،rpoBچهار ژن درخت فیلوژنتیک رسم شده بر اساس توالی نسبی  -6شکل 

نشانگر درصد تایید  ،هامحل انشعابدر اعداد ثبت شده  (.B( و درستنمایی بیشینه )Aاتصال مجاور) اده از الگوریتماستف باهای استاندارد ثبت شده در ژن بانک )مشخص شده با شماره کلکسیون( با سایر جدایه

 باشد.می برداریتکرار نمونه 1000بندی باخوشه
Figure 6. Phylogenetic tree drawn based on relative sequences of recA, rpoB, atp D and trpB genes of Streptomyces isolates representing the common potato scab 

pathogen from Iran (indicated by solid circle) with other standard isolates registered in the Gene Bank (indicated by collection number) using the neighbor-joining 

(A) and Maximum Likelihood (B) algorithm. Numbers recorded at the branch points indicate the percentage of clustering confirmation with 1000 bootstrap. 
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 بحث

به  Streptomycesهای جدایه زاییبیماریعلائم 

شده برای شده تنوع نشان داد و با موارد ارائههای انجامروش

 Flores-Gonzalez et al., 2008; Fyans et)  تربچه 

al., 2016)  زمینی )های سیبو ورقهHao et al., 2009; 

Lapaz et al., 2017) های مطابقت داشت. ردیابی ژن

با  Streptomycesهای جدایه زاییبیماریوط به جزیره مرب

استفاده در این تحقیق در بیشتر موارد منفی های موردآغازگر

 هایجدایهوجود  زین پیشین محققان هایباشد. بررسیمی

اند القاءکننده جرب را گزارش کرده Streptomyces معمول

هستند  tomAو  nec1 یهاژن ای txtABکه فاقد ژن 

(Wanner, 2006; Seipke and Loria, 2008 .) 

 .S. turgidiscabies ،S هایدر گونه Aتاکستومین 

acidiscabies  وS. europaeiscabiei   فاکتور اصلی

های دیگر نیز گزارش شده است و از جدایه زاییبیماری

های دارای است. در مطالعه حاضر از هشت نماینده استان

زمینی، فقط در سه مورد، این ژن ردیابی شد. در کشت سیب

های بیمارگر فاقد ژن  Streptomycesهای پیشین نیز بررسی

txt AB اند )معرفی شدهWanner, 2006; Seipke & 

Loria, 2008; Lapaz et al., 2017; Ramezani-

Moghaddam et al., 2024). گونه   S. bottropensis 

غیر بیماریزا با منشا خاک دارای توان تولید بوترومایسین 

(. این گونه از Zhang et al., 2013گزارش شده است )

( و Zhou et al., 2016زمینی از چین )جرب معمولی سیب

نیز جداسازی شده و ( Sarwar et al., 2018اسپانیا )

تایید شده است.  txt ABآن علی رغم نبود ژن  زاییبیماری

 زاییبیماریهای نشانگر جزیره احتمال انتقال برخی از ژن

Streptomyces بیمارگر وجود های بیمارگر به غیراز جدایه

دارد. درصورت ثبات ژن در زمینه ژنتیکی باکتری گیرنده، 

مهیا  Streptomycesبیمارگر های جدید امکان ظهور گونه

 (.Loria et al., 2006شود )می

 txtدارای ژن  SFFو   SA4در بررسی حاضر، دو جدایه 

AB زمینی هـای سیب، فنوتیپ نکروز و فرورفتگی در برش

شده، دارای ژن ذکر SKH1را نشان دادند. در حالیکه جدایه 

ین، در زمینی علائمی را نشان نداد. همچنهای سیبروی ورقه

به وضوح نکروز و فرورفتگی  ،txt ABفاقد ژن  SHجدایه 

رسد زمینی دیده شد. به نظر میهـای سیببافت در برش

و نیز الگوی  زاییبیماریهای مرتبط با ارتباطی بین حضور ژن

های زیستی روی گیاهچههای سنجشعلائم بیماری در آزمون

سایی زمینی وجود ندارد. شناهای سیبتربچه وبرش

های این شده توسط گونههای ثانویه سمی تولیدمتابولیت

 تواند در دستیابی به ارتباط احتمالی راهگشا باشد. جنس می

آمده دستبه Streptomycesهای در جدایه nec 1ژن 

زمینی های آلوده فارس و همدان تکثیر شده است، از سیب

 & Hasaniباشد )لازم نمی زاییبیماریوجود این ژن، برای 

Taghavi, 2014 جدایه .)SHH1  مطالعه حاضر نیز فقط ژن

nec 1 ها )را داراست. در تایید سایر بررسیFyans et al., 

2016; Lapaz et al., 2017; Ramezani-

Moghaddam et al., 2024 جدایه ،)Streptomyces 

 زاییبیماریتواند فاقد هر سه ژن نشانگر مشخص جزیره می

های وانایی القا علائم مختلف را روی گیاهچهباشد ولی ت

تحقیق حاضر  زمینی داشته باشد. در های سیبتربچه و ورقه

نماینده استان همدان، هیچکدام از سه ژن را  SHنیز جدایه 

زنی بذر، کوتولگی و جوانهنداشت ولی در تربچه علائم عدم

به زمینی نکروز و فرورفتگی بافت های سیبنکروز و در ورقه

های وضوح مشاهده گردید. در مطالعه پیشین در مورد جدایه

و کانکانامایسین ردیابی  Aهمدان، دو توکسین تاکستومین 

نشدند ولی یک ترکیب ناشناخته به دست آمد که به نظر در 

باشد زمینی موثر میتولید علائم جرب معمولی سیب

(Khodakaramian et al., 2011) . 

براساس   Streptomycesبررسی تبارزایی جنس 

مبتنی  های مختلفالگوریتمی ترسیم شده بر پایه هادرخت

های متناقض و به دلیل توپولوژی 16S rRNAژن بر

رسد ژن به نظر می. نمی باشداعتماد ، قابلپاییناسترپ بوت

16S rRNA  نسبی برای تفکیکStreptomyces با  ها

 هایگونه یهاجدایهاست، اما برای  قرابت کمتر، مناسب

. بنابراین (Guo et al., 2008) نزدیک به هم، کارآمد نیست

تواند قرابت و روابط استفاده از این ژن به تنهایی نمی

های خویشاوندی قابل اطمینانی را در بین گونه



 ... چند الی یابیتو زمینی با استفاده ازسیب Streptomycesهای بیمارگر تبارشناسی جدایهو همکاران:  رضوانی 118
 

Streptomyces ( نشان دهدRong & Huang, 2010; 

Labeda, 2011.)  

های ی، ژنچند جایگاه ژنتوالی  ینگتایپدر روش 

توانایی مانند سهولت تکثیر، مختلف های باید از جنبهانتخابی 

 نرخ تکامل و تعداد نسخه قبلی، های مرتبطتاکسون تحلیل

 (. درخت تبارزاییHillis et al., 1996)  شوندارزیابی می

کدکننده پروتئین بهتر از  خانه دار ژن چندمبتنی بر ترکیب 

 16Sدار بعلاوه ژن خانه هایحاصل از اطلاعات ژن درخت

rRNA  ،بررسیزیرا وضوح و پایداری خوبی را برای است 

می کند ها فراهم  Streptomycesبین  خویشاوندیروابط 

(Guo et al., 2008; Rong & Huang, 2010)  . در

  trpBو  atpD ،recA ،rpoBژن  بررسی حاضر نیز از چهار

( در مورد 2011)مورد استفاده در مطالعه لبدو و همکاران 

این چهار  استفاده شد. Streptomycesهای بیماریزای جدایه

اند، توزیع شده Streptomycesطور گسترده در ژنوم به ژن

تا  باشندمیفرد هستند و به اندازه کافی طولانی منحصربه

در (. Komaki, 2021) ارائه دهندمناسبی اطلاعات تبارزایی 

 های ژنیجایگاه، 16S rRNAمقایسه با توالی کامل ژن 

و atpD ،recA ،rpoBهای ژنمربوط به  کدکننده پروتئین

trpB دهند میتنوع بیشتری را نشان  ،به درجات مختلف

(Rong & Huang, 2010 .)  

های مشخص جهانی ،  گونه2011در بررسی سال 

Streptomyces شامل  بیماریزاS. scabiei, S. 

acidiscabies, S.europaeiscabiei, S. 

luridiscabiei, S. reticuliscabiei, S. niveiscabiei, 

S. puniciscabiei,  stelliscabiei, . S. 

turgidiscabies,  وS. ipomoeae به همراه شش 

Streptomyces نامشخص با استفاده از چهار ژن  بیماریزا

های های استاندارد موجود در پایگاهدار با جدایهخانه

های رغم شباهت بالای جدایهعلی یسه شدند.اطلاعاتی مقا

ها با ، تفکیک جدایه16S rRNA بیماریزا در توالی ژن 

های توپولوژی درختدار مهیا شد و های خانهاستفاده از ژن

 مختلف،های فیلوژنتیکی ساخته شده با استفاده از الگوریتم

های بررسی جدایه .(Labeda et al., 2011) مشابه بود

                                                             
1 - Agricultural Research Service 

 Streptomycesهای معمول هیچکدام از گونه حاضر با

شوند که این موضوع در بندی نمیگزارش شده از دنیا گروه

-Bisayar et al., 2021; Ramezani)های قبلی ما بررسی

Moghaddam et al., 2024) 16یابی ژن اساس توالیبرS 

rRNA  .مشاهده شده است 

ش (، روLabeda et al., 2017در مطالعه دیگری )

 1ARSهای کلکسیون تایپینگ چند جایگاه ژنی برای جدایه

های جنس اساس نتایج، انتقال برخی از گونهاستفاده شد. بر 

Streptomyces به جنس ،Kitasatospora  انجام شد، و

کلاستر گونه ای به تاکسون انفرادی کاهش یافتند.   31حداقل 

 ,S. anulatus  (Rong & Huangدر مطالعه ی ذکر شده، 

به عنوان مترادف هتروتیپیک پیشین  S. praecox ( با2010

 S. microflavus (Rongدر یک گروه قرار گرفتند. گونه 

& Huang, 2010 با )S. alboviridis, S. griseus 

subsp. alpha, S. griseus subsp. cretosus  وS. 

luridiscabiei  به عنوان مترادف هتروتیپیک پیشین در یک

 & S. fimicarius  (Rongرار گرفتند. همچنین، گروه ق

Huang, 2010 با )S. acrimycini, S.baarnensis, 

S.caviscabies  وS. flavofuscus  به عنوان مترادف

 T24956-NRRL B S. bohaiensisهتروتیپیک پیشین و 

 در کنار هم قرار گرفتند. 

از جرب معمولی  S. luridiscabieiهمچنین، گونه 

 از کره گزارش شده است 2003ینی اولین بار در سال زمسیب

(Park et al., 2003 گونه .)S. caviscabies  اولین بار در

زمینی های توسط گونگ و همکاران از سیب 2017سال 

 ,.Gong et alآلوده به جرب در چین گزارش شده است )

 زا و آنتاگونیست دربیماریغیر S. fimicarius(. گونه 2017

جرب معمولی نیز از ایران گزارش شده است  برابر

(Ramezani-Moghaddam et al., 2024 .) 

اساس مطالعات تایپینگ چند جایگاه ژنی و بر

تر نسبت به سایر های قدیمیاسامی گونه DNAهیبریداسیون 

های هتروتیپیک در تاکسونومی باکتریایی اولویت مترادف

(. Rong & Huang, 2010; Labeda et al., 2017) دارد
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با گونه  SSH1اساس درخت ترکیبی، جدایه بنابراین بر

 SA6Bدر یک گروه و جدایه  S. fimicariusاستاندارد 

، در چهار نوکلوتید به S. fimicariusعلی رغم شباهت به 

S. microflavus  شباهت داشته و در درخت ترکیبی در کنار

ر گرفته قرا S. caviscabiesو  S. fimicariusگونه های 

 (. 6است )شکل 

مبتنی بر توالی یابی چند  های تکاملیاساس فاصلهبر

فنوتیپی  هایهای توالی ژنوم و ویژگی، شباهتجایگاه ژنی

در مورد  2021اساس بازبینی کوماکی درسال بر اصلی،

، S. enissocaesilis های، گونهها Streptomycesفیلوژنی 
S. geysiriensis ، S. plicatus  S. vinaceusdrappus  

بندی طبقه  S. rochei های هتروتیپیکبه عنوان مترادف

 SKH1)اردبیل(،  SA1های بنابراین جدایه اند.مجدد شده

قرار  S. rochei)همدان( در گروه  SH)خراسان رضوی( و 

در بررسی رمضانی مقدم و همکاران  SHجدایه  گیرند.می

 S. rocheiعنوان  ، به16S rRNAاساس درخت ( بر2024)

مطالعه  MLSAهای معرفی شده بود که با توجه به داده

 حاضر، تایید شد. 

در  S. rochei)اصفهان( در کنار گروه  SF5جدایه 

درخت ترکیبی قرار گرفته است ولی از نظر توالی 

دارد.  S. mutabilisنوکلئوتیدی شباهت بیشتری با 

 Streptomyces mutabilisنویش ژنوم جدایه پیش

TRM45540 آمده از خاک به عنوان جدایه )چین( بدست

 actinomycin Dبیوتیک کننده آنتیبیماریزا و تولیدغیر

 (.Luo et al., 2015انجام شده است )

)اصفهان( در  SFF)اردبیل( و  SA4های جدایه

 .Sهای انفرادی و ترکیبی با جدایه استاندارد درخت

anulatus (Rong & Huang, 2010 در یک گروه قرار )

ویژه در ها بهدر تعدادی از نوکلوتید SFFگیرند. جدایه می

گونه . است S. griseusمشابه جدایه استاندارد   atpDژن 

S. griseus زمینی دارای علائم عامل جرب به تازگی از سیب

 Chalupowiczجرب سطحی/فرورفته گزارش شده است )

et al., 2022 .) 

 Streptomycesهای قبلی، گونهاساس مطالعات بر

scabies,S. acidiscabies, S. turgidiscabies, S. 
aureofaciens reticuliscabies, S. griseus, S. 

europaeiscabies S.  وS. stelliscabies  و نیز تعدادی

زمینی دارای علائم های نامشخص از غده های سیبجدایه

 & Taghavi) مختلف جرب جداسازی و گزارش شده اند

Faghihi, 2006; Khodakaramian et al., 2011; 
Hasani & Taghavi, 2014; Fadaei Tehrani & 

Jafari, 2016). های در بررسی حاضر، با توجه به داده

های حاصل از توالی یابی چند جایگاه ژنی،گونه

شده پیشین های گزارشاستریتومایسس بیماریزا با گونه

بندی در درخت ترکیبی نهایی خوشه الگویمطابقت نداشت. 

در  trpBو  atpD ،recA ، rpoBدار مبتنی بر چهار ژن خانه

بیشینه همخوانی مجاور و درستنماییهر دو الگوریتم اتصال

در  SHو  SA1  ،SKH1های . براین اساس، جدایهداشت

  هایاند. جدایهبندی شدهخوشه S. rocheiای گروه گونه

SSH1 وSA6B  های استاندارد دایهبا جS. fimicarius  و

S. caviscabies یدر یک گروه قرار گرفتند. جدایه SA4 

در یک خوشه در کنار هم  S. anulatusبا جدایه استاندارد 

های ، تفاوتSF5 و SFFقرار گرفته اند و جدایه های 

 Streptomycesنوکلئوتیدی بیشتری نشان داده و به عنوان 

sp.  یابی شدند. جهت اعتبارسنجی نتایج، توالیدر نظر گرفته

بیماریزا از نقاط  یچند جایگاه ژنی برای تعداد بیشتری جدایه

 .شودمختلف کشور پیشنهاد می

گزاریسپاس  

نگارندگان از دانشگاه فردوسی مشهد به خاطر حمایت مالی 

 نمایند.قدردانی می 61188/3این پروژه با کد 
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