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Abstract 

Phytoplasmas are specialized prokaryotes and obligate parasites of plant and insect vectors. Because these organisms 

are not culturable in vitro, many of the conventional phenotypic tests used for the taxonomy of cultured maillots are not 

applicable to phytoplasmas. This indicates the importance of molecular and phylogenetic properties in relation to 

phenotypic properties in determining the taxonomic position of phytoplasmas. In the last decade, methods based on 

biology and molecular genetics (e.g., comparing the nucleotide sequence of a portion of ribosomal RNA) have made it 

possible to establish evolutionary and phylogenetic relationships between different isolates of phytoplasmas with each 

other and with other prokaryotes. The comparison of the nucleotide sequence of a part of the 16S rRNA gene or the 

16S-23S and tRNA-Ile gene regions can still be used to analyze a large number of unknown (large-scale) phytoplasmas. 

Subgroup clustering is done using less conserved regions such as the ribosomal protein-coding gene, the 16S and 23S 

intergenic, the general cpn60 target gene, the SecA coding gene, the secY gene, the ribosomal protein (rp) gene, and the 

tuf gene. 

Key words: Phytoplasma, Classification, 16S rRNA. 

https://creativecommons.org/licenses/by-nc-nd/4.0/
http://dx.doi.org/10.22108/TBJ.2021.130967.1182
https://dorl.net/dor/20.1001.1.20088906.1400.13.49.2.2
https://dorl.net/dor/20.1001.1.20088906.1400.13.49.2.2
https://tbj.ui.ac.ir/?lang=en


 

 

 

 

 
 28-11، ص1400زمستان ، منهچهل و  ، شمارههمسیزد سال ،تاکسونومی و بیوسیستماتیک

 نوع مقاله: پژوهشی

 29/09/1400 ی:پذيرش نهاي 20/07/1400: دريافت مقاله

 

 ول مكاتباتمسئ 

  .28 -11(، 49)13 یک،بیوسیستماتتاکسونومی و  .بندی فایتوپلاسماها  های طبقه  روش(. 1400). مریم ،غایب زمهریر

2322-2190 / © 2022                                                                                                                                     

This is an open access article under the BY-NC-ND/4.0/ License  (https://creativecommons.org/licenses/by-nc-nd/4.0/). 

 
http://dx.doi.org/10.22108/TBJ.2021.130967.1182   

https://dorl.net/dor/20.1001.1.20088906.1400.13.49.2.2 

 
 

 

‌بندی‌فایتوپلاسماها‌‌های‌طبقه‌‌روش

‌
 ، تهران، ايرانپزشکی کشور  تحقیقات گیاه ۀسسؤشناسی گیاهان، م  تحقیقات بیماری بخش دانشیار ،غایب‌زمهریر‌مریم

zamharir2005@yahoo.com 
 

‌چکیده

از آنجايی کهه   .هستند حشرات ناقل و اهیبافت آبکش گ یو انگل اجبار افتهي تخصص یها پروکاريوت توپلاسماهاايف

های مرسوم فنهوتیيی کهه     بسیاری از آزمونامکان استفاده از  شوند،  کشت نمیاين موجودات در شرايط آزمايشگاهی 

امهر اهمیهت    . ايهن وجهود نهدارد   فايتوپلاسهماها بهرای   ،رود  کهار مهی    بهه  پهذير  ههای کشهت    برای تاکسونومی مهالیکوت 

فايتوپلاسهماها  به خصوصیات فنوتیيی در تعیهین موقعیهت تاکسهونومیک       ی را نسبتتیکمولکولی و فیلوژن های  ويژگی

هايی برپايۀ بیولوژی و ژنتیک مولکولی، مانند مقايسۀ توالی نوکلئوتیدی بخشی از   در دهۀ گذشته روش. دهد  نشان می

RNA ،ف فايتوپلاسهماها  های مختله   است که روابط تکاملی و فیلوژنی بین جدايه کردهاين امکان را فراهم ‌ريبوزومی

يها   S rRNA16ژن از . مقايسهۀ تهوالی نوکلئوتیهدی بخشهی     شهود مشهخص   تر  دقیقها   با يکديگر و با ساير پروکاريوت

هنوز برای آنالیز تعداد زيادی از فايتوپلاسماهای ناشناخته )در مقیها  وسهی      tRNA-Ileو  S16- S23ناحیۀ بین ژنی 

شده، مانند ژن کدکنندة پهروتئین ريبهوزومی     از مناطق کمتر محافظت استفاده با هخوشبندی زير  گروه .شود  می استفاده

ژن پهروتئین  ، secYژن ، SecAژن کدکننهدة پهروتئین    ،cpn60، ژن ههد  ممهومی  S23و  S16ههای    ژن و ناحیۀ بهین 

 د.شو  انجام می tufژن و  (rp)ريبوزومی 

‌.S rRNA16بندی،   فايتوپلاسما، طبقه های‌کلیدی:‌واژه

‌

 مقدمه
 سلولی ديوارة بدون های  پروکاريوت فايتوپلاسماها،

 و گیههاهی هههای  میزبههان زنههدة بافههت در تنههها کههه هسههتند

توسط  1967در سال  کنند و  می رشد خود حشرات ناقل

 یههههها سههههمیدانشههههمندان کشههههف و بههههه نههههام ارگان 

امکهههان کشهههت  شهههدند.  دهیهههنام کوپلاسهههمايما  هیشهههب

 نیو همه  وجود ندارد شگاهيآزما طیدر مح فايتوپلاسماها

شهده  آنهها  بهارة  اطلامهات در  بامه  محدودشهدن   مسئله

 ،گاهیشه يآزما ۀدر مرحله  راًیه وجهود، اخ  نيبا ا است؛ اما

اثبهات شهده    یمصنوم محیط کشتدر  توپلاسماايرشد ف

 ههای   پروکهاريوت  اين.  Contaldo et al., 2016) است

بههدون ديههوارة  ههها  یمههارگر گیاهههان، بههرخلا  بههاکتر بی

 ;Kuske and Kirkpatrick, 1992) هسهتند  یسهلول 

Toth et al., 1994; Schweigkofler, 2008) .امهل  م

 Bove et) رشازجمله جاروک لیموت یمهم های  بیماری

al., 2000 ،   جهاروک بهادام (Salehi et al., 2006; 
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Ghayeb Zmaharir, 2014 جههههاروک يونجههههه ، 

(Esmailzadeh- Hosseini, 2016 وال و ز ی، زرد

 سهبز   ، گهل  Ghayeb Zamharir et al., 2017) انگهور 

 بزرگهی   جوانهه   ،Salehi et al., 2016کنجد )  فیلودی)

 هلهو  زردی  ،Jamshidi et al., 2014گوجهه فرنگهی )  

(Zirak et al., 2010; Ghayeb Zamharir, 2014  ،

 Ghayeb) و خرمهها  Salehi et al., 2018)زردآلههو 

Zamharir and Eslahi, 2019 یهههها  یمهههاری، ب 

و   Ghayeb Zamharir, 2016)پسههته  يیتوپلاسههمايفا

کههه از کشههورمان گههزارش شههده،   گههريد یمههاریچنههد ب

. مامههل تعههدادی از ايههن  اسههت يیتوپلاسههمايفا گههیهم

ههها متفههاوت اسهت بهها آناههه در سهاير نقهها  دنیهها     بیمهاری 

گزارش شده است. يکی از دلايل اين تنوع ممکن است 

اقلیمههههی و باشههههد؛ زيههههرا ازنظههههر جغرافیههههای ايههههران 

آسههیا منههاطق تههرين   ژئومورفولههوژيکی يکههی از نههاهمگن

و اين موضوع منجهر بهه تنهوع گیاههان ايهران شهده        است

 ,.Saberamoli et al., 2021; Bagheri et alاسهت ) 

2021; Mehrnia et al., 2021  . 

براسا  يهک ويژگهی   تنها بندی اين موجودات   طبقه

ان ديهوارة سهلولی، کهافی نیسهت و     بیولوژيک، يعنی فقد

مثهههال ؛ بهههرای کننهههده باشهههد   گمهههراه ممکهههن اسهههت 

Thermoplasma acidophilum   پروکههارويوتی فاقههد

هها قهرار     مالیکیوتة ديوارة سلولی است و در ابتدا در رد

امهها ملالعههات مولکههولی و بیوشههیمیايی تکمیلههی  ؛داشههت

 یهها   بهاکتری يها     آ  آرکه یداد اين موجود به قلمرو نشان

 ,Lim and sears) تعلههق دارد  Archaeaباسههتانی )

1989 .  

های حقیقهی    باکتری یموجودات زنده در سه قلمرو

(Eubacteriaهها )   آهها و يوکهاريوت     ، آرکهEucarya  

  آ  هها و آرکهه    آن )باکتری یاند که دو قلمرو  قرار گرفته

  .Woese et al., 1987اسهت ) هها    پروکاريوت متعلق به

موجههههودات زنههههده بههههه دو سلسههههلۀ   2015ر سههههال د

 Ruggieroها تقسهیم شهد )    ها و يوکاريوت  پروکاريوت

et al., 2015 .  ههها   بههاکتری یقلمههرو درفايتوپلاسههماها

(Bacteria ،   ههها   شهاخۀ تنريکیهوت(Tenericutes ،  ردة

پلاسهماتال      ، راسهتۀ آکولهه  Mollicutesها )  مالیکیوت

(Acholeplasmatales پلاسماتاسههه   خههانوادة آکولههه  و

(Acholeplasmataceae   قههههههههههههرار دارنههههههههههههد 
(Schweigkofler, 2008; Ruggiero et al., 2015; 

Perez-López et al., 2016; Zhao and Davis, 

2016) . 

‌

‌بندی‌فایتوپلاسماها‌‌گروه

بندی فايتوپلاسهماها    طبقه 1990و  1980های   در دهه

 دودمهانی و چنهددودمانی    ههای تهک    بهادی   تولیهد آنتهی  با 

مخصهوص   DNAتهیۀ نشانگر  تدريج، با  شد. به  انجام می

 RFLP (Restrictionی آنالیزهها فايتوپلاسهماها، انجهام   

Fragment Leght Polymorphism   و هیبريداسههیون

DNA-DNA تر شد   دقیقتشخیص فايتوپلاسماها ، روش

  و زيرخوشهههه   Cluster) چنهههد خوشهههه )کلاسهههتر   و

  مجههههزای ژنههههومیکی از  Subcluster) سههههتررکلاي)ز

و  خوشهه مینا با سهه زير  زردیخوشۀ فايتوپلاسماها )مثل 

در .   معرفی شهد خوشههلو با هفت زير Xبیماری خوشۀ 

هههايی برپايههۀ بیولههوژی و ژنتیههک     روش ،دهههۀ گذشههته 

مولکههولی، ماننههد مقايسههۀ تههوالی نوکلئوتیههدی بخشههی از 

RNA ،اسهت کهه    کهرده اين امکان را فهراهم  ‌ريبوزومی

م بیمهاری و مامهل يها موامهل     ئه ارتبها  بهین ملا   نخست،

روابهط   سهي   و تهری تعیهین شهود     طهور دقیهق    بیماری بهه 

های مختلف فايتوپلاسهماها    تکاملی و فیلوژنی بین جدايه

ترمشهخص    بینانهه   ها واق   با يکديگر و با ساير پروکاريوت

سهۀ تهوالی   اما بیشترين پیشرفت در اين زمینه با مقايشود؛ 
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يا ناحیۀ بین ژنهی   S rRNA16ژن از نوکلئوتیدی بخشی 

S16- S23  وtRNA-Ile   انجام شهده اسهت (Lim and 

Sears, 1989) اين روش هنوز برای آنالیز تعداد زيادی .

 اسهتفاده از فايتوپلاسماهای ناشناخته )در مقیها  وسهی     

 هها بها اسهتفاده از     خوشهه زير تهر   دقیقبندی   گروه. شود  می

شده، مانند ژن کدکننهدة پهروتئین     مناطق کمتر محافظت

 tRNA-Ileو  S16- S23 های  ژن بین ۀريبوزومی و ناحی

 د.شو  انجام می

 

 Sبنههدی‌فایتوپلاسههماها‌براسهها ‌ژ ‌‌‌‌طبقههه

rRNA16‌

بنهدی فايتوپلاسههماها    جديههد، طبقهه  ههای   پهژوهش در 

گیهرد    صورت می S rRNA16ژن توالی براسا  مقايسۀ 

(Bertaccini et al., 2014; Zhao and Davis 2016 . 

ههای حاصهل از انجهام      هضم فرآورده) RFLPآنالیزهای 

بها    S rRNA16مهراز روی ژن    ای پلهی   واکهنش زنجیهره  

های برشی خهاص، در فايتوپلاسهماهای     استفاده از آنزيم

دهد کهه آنهها را از     مختلف نقوش متفاوتی را تشکیل می

 ،زد. ثابهت شهده اسهت ايهن روش    سها   يکديگر متمايز می

 ,.Bertaccini et al) اسهت و کهاربردی   ملمهئن سهاده،  

2014 .  

ههای حاصهل از     روی فرآورده RFLPاسا  آنالیز   بر

 S rDNA16روی ژن   مهراز    ای پلی  انجام واکنش زنجیره

 15و خوشههههه  10 ، 1992)و همکههههاران  Leeتوسههههط 

حال حاضهر،  رد .برای فايتوپلاسماها تعیین شد خوشهزير

  Zhao and Davis, 2016)گهروه   34فايتوپلاسماها بهه  

کههه اسههامی ايههن نههد ا  هتقسههیم شههدکانديههد جههن   46و 

   .آورده شده است 1ها در جدول   جن 

 

 .اند  که تاکنون معرفی شده  Candidatus Phytoplasma) های فايتوپلاسما  فهرست گونه -1 جدول

دیفر نام‌گونه نام‌بیماری گروه منبع  

Lee et al., 2004  16SrI-B aster yellows and related diseases  Ca. P. asteris 1 

Arocha et al., 2007  16SrI-B ‘hoja de perejil’ disease in Bolivia.  Ca. P. lycopersici 2 

Zreik et al., 1995  16SrII-B witches'-broom disease of lime  Ca. P. aurantifolia 3 

White et al., 1998  16SrII-D 
dieback, yellow crinkle and mosaic 

diseases of papaya,  
Ca. P. australasia 4 

Davis et al., 2013 16SrIII Peach X-disease Ca. P. pruni 5 

IRPCM (2004) 16SrIV-B lethal yellowing of coconut Ca P.palmae 6 

IRPCM (2004) 16SrIV-D 
lethal yellowing-type disease (LYD) of 

coconut (Cocos nucifera L.) in Tanzaniae 
Ca. P.cocostanzaniae 7 

Lee et al., 2004 16SrV-A elm yellows Ca. P. ulmi. 8 

Jung et al., 2003 16SrV-B jujube witches'-broom disease Ca. P. ziziphi 9 

Marzorati et al., 

2006 
16SrV-C 

in Scaphoideus titanus, the insect vector 

of flavescence doree in Vitis vinifera.  
Ca. P. vitis 10 

Malembic-Maher et 

al., 2011 
16SrV-E blackberry witches’ broom Ca. P.rubi 11 
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Win et al., 2013 16SrV-G Balanites triflora witches’ broom Ca. P. balanitae 12 

Hiruki and Wang, 

2004  
16SrVI-A Clover proliferation Ca. P. trifolii 13 

Davis et al., 2012 16SrVI-B passion fruit witches’-broom  Ca. P.sudamericanum 14 

Griffiths et al., 

1999  
16SrVII ash yellows and lilac witches'-broom  Ca. P. fraxini 15 

Davis et al., 2017 16SrVIII witches’ broom disease of loofah Ca. P. luffae 16 

Verdin et al., 2003 16SrIX-B 
lethal disease of almond trees in Lebanon 

and Iran.  
Ca. P. phoenicium 17 

Seemüller and 

Schneider, 2004 
16SrX-A apple proliferation Ca. P. mali. 18 

Seemüller and 

Schneider, 2004.  
16SrX-B European stone fruit yellows Ca. P. prunorum 19 

Seemüller and 

Schneider, 2004 
16SrX-C pear decline Ca. P. pyri. 20 

Marcone et al., 

2004  
16SrX-D spartium witches'-broom  Ca. P. spartii 21 

Jung et al., 2003  16SrXI-A rice yellow dwarf disease Ca. P. oryzae 22 

Safarova et al., 

2016 
16SrXI-B  Ca. P. cirsii 23 

Firrao et al., 2005 16SrXII-A 
stolbur disease in wild and cultivated 

herbaceous and woody plants 
Ca. P. solani 24 

Davis et al., 1997 16SrXII-B 

Australian grapevine yellows, papaya 

dieback, strawberry lethal yellows (SLY), 

strawberry green petal and pumpkin 

yellow leaf curl. 

Ca. P. australiense 25 

Martini et al., 2012 16SrXII-C bindweed yellows Ca. P. convolvuli 26 

Sawayanagi et al., 

1999 
16SrXII-D Japanese Hydrangea phyllody Ca. P. japonicum 27 

Valiunas et al., 

2006  
16SrXII-E 

yellows diseased strawberry, Fragaria X 

ananassa 
Ca. P. fragariae 28 

Davis et al., 2016 16SrXIII 
Mexican periwinkle virescence (MPV) 

phytoplasma 
Ca. P.hispanicum 29 

Marcone et al., 

2004 
16SrXIV Bermuda grass white leaf disease Ca. P. cynodontis 30 

Montano et al., 

2001 
16SrXV hibiscus witches' broom disease Ca. P. brasiliense 31 

Arocha et al., 2005 16SrXVI sugarcane in Cuba Ca. P. graminis 32 

Arocha et al., 2005  16SrXVII papaya in Cuba Ca. P. caricae 33 

Lee et al., 2006  

  

16Sr XVIII-

A 
potato purple top wilt disease complex.   Ca. P. americanum 34 

Jung et al., 2002  16SrXIX chestnut witches' broom disease.  Ca. P. castaneae 35 

Marcone et al., 

2004 
16SrXX buckthorn witches’-broom  "Ca. P. rhamni" 36 
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Schneider et al., 

2005 
16SrXXI 

Pinus silvestris and Pinus halepensis 

shoot proliferation 
Ca. P. pini 37 

Harrison et al., 

2014 
16SrXXII 

lethal yellowing-type disease (LYD) of 

coconut (Cocos nucifera L.) in 

Mozambique 

Ca. P. palmicola 38 

IRPCM (2004) 16SrXXII 
lethal yellowing-type disease (LYD) of 

coconut (Cocos nucifera L.) in Nigeriae 

Ca. Phytoplasma 

cocosnigeriae 
39 

Al-Saady et al., 

2008  
16SrXXIX 

witches'-broom of Cassia italica (Mill.) 

Spreng. in Oman 
Ca. P. omanense 40 

    41 

Zhao et al., 2009 16SrXXX 
witches’-broom-diseased salt cedar 

(Tamarix chinensis Lour.).  
Ca. P. tamaricis 42 

Lee et al., 2011 16SrXXXI Soybean stunt phytoplasma Ca. P. costaricanum 43 

Nejat et al., 2013 16SrXXXII Malaysian periwinkle virescence ‘Ca. P. malaysianum 44 

Marcone et al., 

2004 

16Sr 

XXXIII-A 
allocasuarina yellows diseases  Ca. P. allocasuarinae 45 

Naderali et al., 

2017 and 2018 
16SrXXXVI foxtail palm yellow decline 

Candidatus 

Phytoplasma 

wodyetiae’ 

46 

‌

بندی‌فایتوپلاسهماها‌براسها ‌ناةیهي‌بهی ‌‌‌‌‌‌‌طبقه

‌S23و‌‌S16ي‌ژن

فايتوپلاسماها کهه   rRNA S23- S16ی ژن ناحیۀ بین

اسهت   دارای قسهمتی  ،اسهت  (bp)بهاز   جفت 232حدود 

ۀ مربههو  بههه انتقههال اسههیدآمین    tRNAIle (tRNAکههه 

 ؛کنهد   را کد می.  شده است  محافظت اریبس و ايزولوسین

 Sبههه  tDNAIleجههانبی کههه از  حههال تههوالی ايههن   بهها

rDNA16 و بهههS rDNA 23 میههان  در ،متههداد داردا

دلیههل   بهههاسههت.  متنههوع اریفايتوپلاسههماهای مختلههف بسهه

 نسهبت کوتهاه،    بهبودن اطلامات موجود در توالی   محدود

، تمهام زيرگروهههای   rRNA S16- S23ژنهی   ناحیۀ بین

Sr16  بهار   ينديگهر چنهد   مبهارت  بهه  کنهد؛   نمیرا متمايز 

 S rRNAهههای ژن  ثابههت شههده اسههت ترکیههب بررسههی

 S rRNA23- S16 ژنهی  ناحیهۀ بهین  مهلاوة تهوالی     هبه 16

 Sr16ههای بهین يهک زيرگهروه       برای تمايز انواع جدايهه 

 Griffiths et al., 1999; Padovan et)اسهت  مناسهب  

al., 2000; Marcone et al., 2001; Andersen et 

al., 2006 .  

 

‌tufبندی‌فایتوپلاسماها‌براسا ‌ژ ‌‌‌طبقه

بنهدی فايتوپلاسهماها اسهتفاده      قهه نیز بهرای طب  tufژن 

 را در Tu (EF-Tu) شدن  فاکتور طويل ،شود. اين ژن  می

محوری  یکند و نقش  يند تولید پروتئین کد میآخلال فر

مههده دارد. بها بررسهی تهوالی     ر ها ب  در جريان ترجمۀ ژن

EF-Tu        ثابت شهده اسهت کهه ايهن ژن نیهز در ملالعهات

از بررسی اين فاکتور  فیلوژنتیک کارآمد و نتايج حاصل

 اسههت شههدنی  قیهها  S rRNA16بهها نتههايج ملالعههات  

(Schneider et al.,1997  تههوالی ژن .tuf  بههرای دو

 یمینهها و فايتوپلاسههما  از فايتوپلاسههمای زردی اسههترين

هلههو تعیههین شههده اسههت. ملالعههات     Xمامههل بیمههاری  

نسهخه    صهورت تهک    دهد اين ژن به  مین بلات نشا  ساترن

 ,.Schneider et al)لاسههماها وجههود دارد  در فايتوپ

در میهان گهروه    tufژن تشابه توالی نوکلئوتیدی  . 1997
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تها   8/87بزرگهی بهین     هلو و جوانه Xزردی مینا، بیماری 

 Schneider et al., 1997; Marconeدرصد است ) 97

et al., 2000   گروهها و زيرگروهههای فايتوپلاسهمايی . 

حیه با چنهد آنهزيم تفکیهک    براسا  هضم آنزيمی اين نا

 ,.Schneider et al., 1997; Marcone et al)شود   می

کههارايی ايههن روش در تفکیههک فايتوپلاسههماها   .(2000

است؛ ولی در برخی مواقه  ژن   16S rRNAکمتر از ژن 

tuf ههای مختلهف اکولهوژيکی در      برای تفکیک استرين

مفیههد بههوده اسههت    16S rRNAمیههان زيرگروههههای  

(Langer and Maixner, 2004    ؛ بهرای مثهال چنهدين 

بها   16XII-Bو  16XII-Aاسترين در بهین زيرگروهههای   

 Iriti etتشهخیص داده شهده اسهت )    tufآنالیز توالی ژن 

al., 2008.  

 

‌براسا ‌ژ ‌پهرو ‌‌‌طبقه ی ‌ئبندی‌فایتوپلاسماها

‌ریبوزومي

 rpsCو  rplV (rpl22)ژن پههروتئین ريبههوزومی ) 

(rps3)  های  ژن نسبت به S rRNA16 تهر اسهت و     متنوع

درنتیجهه قهدرت    ؛دارد مفیهدی فیلهوژنتیکی   های  ويژگی

در را  مختلف فايتوپلاسهمايی  های  استرينتمايز در تعیین 

تقويهت   16S rRNAگروهها و زيرگروهههای مختلهف   

.  Martini et al., 2002; Lee et al., 2004) کنهد   مهی 

ايتوپلاسهمايی در  ههای ف   ملالعات اخیر روی تمايز جدايه

دههد بررسهی ژن     مهی  نشان SrV 16و  SrI 16گروههای

زيرگروهههای  برخهی  آسهانی    تنها به  پروتئین ريبوزومی نه

را ترسههیم  Sr 16يتوپلاسههمايی متعلههق بههه گروههههای   اف

های مختلف در بین يک زيرگروه را نیهز    جدايه ،کند  می

 Martini et al., 2002; Lee) دکن  از يکديگر متمايز می

et al., 2004  . 

 هههای  ويژگههیازنظههر  گههاهی امضههای زيرگروهههها  

 ؛شهود   مهی از يکهديگر متمهايز   و اکولوژيکی  یبیولوژيک

 maize) ای ذرت  مثال فايتوپلاسمای مامل سهرکيه  برای

bushy stunt (MBS) گهروه   ، مضوی از زير SrI-B16 

که ازنظهر دامنهۀ محهدود     حالی در ؛است بندی شده  طبقه

 ساير امضای گروه از ،ان گیاهی و ناقلین اختصاصیمیزب

SrI16   زيرگههروه متمههايزی را ازنظههر     ومتمههايز اسههت

 مهلاوه زيرگهروه    هبه ؛ دههد   پروتئین ريبوزومی نمايش می

SrV-C16  براسا  آنالیزهایRFLP     بها چنهدين آنهزيم

چنههد زيرگههروه براسهها  پههروتئین   بههه، برشههی کلیههدی

 Martini et al., 2002; Lee) شود  میريبوزومی تقسیم 

et al., 2004  . 

 

‌SecYبندی‌فایتوپلاسماها‌براسا ‌ژ ‌‌‌طبقه

بههرای تمههايز   یمههارکر مولکههولی ديگههر ، secYژن 

های فايتوپلاسمايی است. تنهوع تهوالی     ظريف بین جدايه

روتئین پهای فايتوپلاسمايی شبیه به   بین جدايه ژن دراين 

ههای ژن    بین تهوالی  ريبوزومی است. میانگین تشابه توالی

secY  در دو گروهSr16  76تها   4/57فايتوپلاسمايی بین 

شهده براسها      متغیر اسهت. زيرگروهههای ترسهیم   درصد 

و  SrI16از دو گهروه   secYتهوالی ژن   RFLPآنالیزهای 

SrV16آناهه بهرای ژن    هبه طور معمهول شهباهت دارد     به

 ,.Lee et al) پهروتئین ريبهوزومی طراحهی شهده اسهت     

2004; Martini et al., 2007 حهال قهدرت    ايهن    بها  ؛

وضوح از ژن پروتئین ريبهوزومی بهتهر     به secYتمايز ژن 

 گزينهۀ است. ايهن ژن نیهز ماننهد ژن پهروتئین ريبهوزومی      

در ههای فايتوپلاسهمايی     بنهدی جدايهه    مناسبی برای طبقهه 

 . سلح زيرگروه است
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و‌‌SecAبندی‌فایتوپلاسهماها‌براسها ‌ژ ‌‌‌‌‌طبقه

‌ها‌‌‌یر‌ژ سا

بنهدی    قهه ببهرای ط  اخیراً SecAژن کدکنندة پروتئین 

قسهمتی از تهوالی ژن    اسهت.  شهده فايتوپلاسماها استفاده 

بها اسهتفاده از    ،اسهت جفهت بهاز    480که حهدود   يادشده

مههراز از فايتوپلاسههماهای   ای پلههی  روش واکههنش زنجیههره

تکثیههر شههد. تشههابه  SrXII16مختلههف متعلههق بههه گههروه  

بهود.  درصهد   4/84 تا 7/67 دو گروه بین بین هرها   توالی

 یمامههل فیلههوژن در جايگههاه SecAقههدرت تفکیههک ژن 

هههای پههروتئین   ژن   توپلاسههماها شههبیه بههه يبههرای تمههايز فا

 .  Shao et al., 2006) است secYريبوزومی و 

 ههای فولايهت    ژن و  nusA (Shao et al., 2006ژن 

(Folate   ههای   ژن ، بهرای مثهال folP و folk (Davis et 

al., 2003،   هههای فايتوپلاسههمايی   بههرای تمههايز جدايههه

کار رفتهه و ثابهت شهده     به SrXII16و  SrI16گروههای 

. اسههتههها بههرای تمههايز فايتوپلاسههماها مفیههد   کههه ايههن ژن

)پهروتئین آغهازگر رونويسهی     dnaAچنهدين ژن، شهامل   

ی )زيرواحهد آلفها   polCکنهد ،    کروموزومی را کد مهی 

 dnaEکنههد  و   را کههد مههی IIIمههراز   پلههی DNAآنههزيم 

کنهد     را کهد مهی   III پلیمراز DNA)زيرواحد آلفای ژن 

بنهدی فايتوپلاسهماها     های نامزد برای طبقه  ژن در جايگاه

هها شهبیه يها بیشهتر از ژن       . تنوع توالی اين ژناستملرح 

secY است (Shao et al., 2006  . 

 

‌فازی‌‌پلي‌بندی‌‌طبقهسیستم‌

 S ی بهها اسههتفاده از سههه ژن  تیکالعههات فیلههوژن مل

rRNA16، ی ژنه  ناحیۀ بینrRNA S23- S16  ژن وtuf 

شهته اسهت   بهر دا  فايتوپلاسماها، نتهايج يکسهانی را در  در 

(IRPCM, 2004)  اگرچههه روابههط خويشههاوندی بههین .

بهر    مبتنهی بنهدی    بندی فیلوژنی فايتوپلاسماها و طبقهه   طبقه

 یات بیولههههوژيکو سههههاير خصوصههههی زايههههی  بیمههههاری

ح مشههخص نشههده اسههت، ووضهه    فايتوپلاسههماها هنههوز بههه

بنههدی فايتوپلاسههماها   طههور وسههیعی در تمههايز و طبقههه   بههه

متنوع نیسهت   یقدربه  S rRNA16شود. ژن   استفاده می

فايتوپلاسهههماهايی را کهههه ازنظهههر میزبهههان و ناقهههل   کهههه

 کنهد؛ همانهین  از يکهديگر تفکیهک    ،اختصاصی هستند

قلعهههۀ  rRNA S16و  rRNA S23ی ناحیهههۀ بهههین ژنههه  

 هههای  کههوچکی اسههت کههه حتههی از آن بههرای آزمههايش  

بندی فايتوپلاسهماها و آنالیزههای     روزمرة تشخیص، طبقه

RFLP  شود  نمیاستفاده. 

فهازی براسها  خصوصهیات      سیستم تاکسونومی پلی

المللهی سیسهتماتیک     در کمیتۀ بهین  یی و فنوتیيتیکفیلوژن

ه ئها ارا  تاکسونومی مالیکیوت ۀتزيرکمی و شناسی  باکتری

اسهت   شهده ايهن   . توافق بر(IRPCM, 2004) شده است

اسهها  فیلههوژنی و  ،کههه تههوالی کامههل ژنههوم باکتريههايی 

بر  گذاری بايد منلبق  اين اسا  نام بر ؛باشد   تاکسونومی

دلیههل   دهنههدة آن باشههد. بههه  اطلامههات ژنههومی و انعکهها 

تاکسهونومی   ،نهومی ههای کامهل ژ    نبودن توالی  ر تدردس

فايتوپلاسماها بايد بر ترکیبهی از خصوصهیات فنهوتیيی و    

، S rRNA16های   بر ژن  تکیه داشته باشد. ملاوه   فیلوژنی

و ناحیۀ بین  rps3و  rpl22های پروتئین ريبوزومی   ژناز 

rRNA S23  وrRNA S16   بنهههدی   نیهههز بهههرای طبقهههه

 rRNA فايتوپلاسماها استفاده شده اسهت کهه ناحیهۀ بهین    

S23  وrRNA S16 از ژن  چشهههمگیریطهههور   بههههS 

rRNA16 تر است.   متنوع 

 

از‌‌‌RFLPالگهوی‌ماهازی‌‌‌سا ار اکسونومي‌ب

‌S rDNA 16ناةیي

ی اخیهههر، يکههههای تکنولهههوژ  پشهههتوانۀ پیشهههرفت بهههه

ه ئه بنهدی فايتوپلاسهماها ارا    های جديدی برای طبقه  روش



 

 
 1400ستان زم، منهچهل و شماره  همسیزدسال بیوسیستماتیک، اکسونومی و ت 18

 

 

هزينهههۀ تعیهههین تهههوالی  ،حاضهههر شهههده اسهههت. درحهههال

هههههای   و روش پیههههدا کههههردهوتیههههدی کههههاهش نوکلئ

های نوکلئوتیهدی    بیوانفورماتیک جديد برای تجزيۀ داده

تهوالی نوکلئوتیهدی ژن   ، 2018توسعه يافته است. تا سال 

S rRNA16 فايتوپلاسهما در مرکهز ملهی     18000بیش از

 National Center for)اطلامهههات بیوتکنولهههوژی 

Biotechnology Information (NCBI)) ر داده قههرا

 . بود شده

ههههای مربهههو  بهههه تهههوالی    بهههودن داده  دردسهههتر 

هايی از ژنوم فايتوپلاسماها بها کیفیهت     نوکلئوتیدی قلعه

مجهازی   RFLPتا الگوی  کرد، اين امکان را فراهم زياد

بندی فايتوپلاسماهای مختلف تهیهه    برای شناسايی و طبقه

  را براسا RFLPهای   بررسی ،شود. اين الگوی مجازی

بههه پیههدايش  منجههر ،دهههد  تخمههین کههاميیوتری انجههام مههی

طههور   بهههو  جديههد بههرای فايتوپلاسههما شههده   ایگروهههه

 Sبندی فايتوپلاسماها براسها  تهوالی ژن     مشخص طبقه

rDNA16  توسهعه داده اسهت. انهدازة قلعهات     بهبود و را

 جفهت  1250 یتقريبه طهور    بهه  ،در اين روش شده  استفاده

آغازگرههای ممهومی   تکثیرشده بها   مربو  به ناحیۀ و ازب

R16F2n/R16R2 (Universal primers   است(Wei 

et al., 2007  . 

برای بهبود و توسعۀ اثهر و   iPhyClassifierافزار   نرم

بندی مجازی فايتوپلاسماها براسها     ظرفیت سیستم طبقه

 ،تهیههه شههده اسههت. ايههن ابههزار   S rDNA16تههوالی ژن 

دههد، هضهم آنزيمهی      انجام مهی آنالیزهای تشابه توالی را 

دنبههال آن الگههوی قلعههات  زنههد و بههه  آن را تخمههین مههی

 د.کنهه  را تهیههه مههی   RFLP) از هضههم آنزيمههی  حاصههل

 براسا  محاسبۀ ضريب تشهابه  iPhyClassifier افزار  نرم

 RFLP (RFLP pattern similarityی الگههههو

coefficients    و نمهههرة تشهههابه تهههوالی (Sequence 

similarity scores و ، موقعیههت تاکسههونومیک گههروه 

فايتوپلاسههما را فههوری  S rDNA16 زيرگههروه تجربههی

 فايتوپلاسههما پیشههنهادیکنههد و گونههۀ    پیشههنهاد مههی 

(Candidatus Phytoplasma  از د. شهههو  تعیهههین مهههی

آنجايی که اين ابزار تنها براسا  اطلامهات تهوالی کهار    

شهتباه  کند، هر خلايی در توالی منجهر بهه تشهخیص ا     می

گروه يا زيرگروه مربوطه خواهد شد. ايهن خلها ممکهن    

سهازی در    ، همسهانه PCRاست در حهین انجهام واکهنش    

شهده اتفها      سهازی   وکتور يا تعیهین تهوالی قلعهۀ همسهانه    

بیفتد. برای تکرارپذيری و اطمینان از مملکرد ايهن ابهزار   

شهود حهداقل، تهوالی قلعهۀ تکثیرشهده از دو        توصیه مهی 

)گیاه يها زنجهرک  بررسهی شهود. اگهر تنهها        نمونۀ مجزا

يک نمونۀ آلوده دردستر  است، بايد حداقل دو قلعهۀ  

S rDNA16 شهدة حاصهل از دو واکهنش      سهازی   همسانه

PCR .صهورت اينترنتهی     ايهن ابهزار بهه    مجزا بررسی شود

ازطريههههههههههههههههههههههههههههههههههههههههههههههههههههق آدر  
http://www.ba.ars.usda.gov/data/mppl/iPhyCla

ssifier.html   1)شکل  استدردستر  (Zhao et al., 

2009).  
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  16S rDNA (Zhao and Davis, 2016ژن  RFLPبندی فايتوپلاسماها براسا  آنالیز   طبقه -2 جدول

 گروه 16S rDNA جدایه

 Aster yellows group (16SrI) 
Aster yellows witches’-broom phytoplasma(AYWB) rrnA I-A  
Aster yellows witches’-broom phytoplasma (AYWB) rrnB I-A 

Onion yellows phytoplasma mild strain (OY-M) rrnA I-B 

Onion yellows phytoplasma mild strain(OY-M) rrnB 

Ca. Phytoplasma lycopersici I-B 
Ca. Phytoplasma asteris’ I-B 
Clover phyllody phytoplasma strain CPh I-C 
Aster yellows phytoplasma strain PaWB I-D 
Blueberry stunt phytoplasma strain BBS3 I-E 
Aster yellows phytoplasma strain ACLR-AY I-F 
 Peanut witches’ broom group (16SrII) 
Peanut witches’-broom phytoplasma II-A 
Ca. Phytoplasma aurantifolia II-B 
Cactus witches’-broom phytoplasma II-C 
Ca. Phytoplasma australasiae II-D 
 X-disease group (16SrIII) 
Ca. Phytoplasma pruni III-A 
Clover yellow edge phytoplasma III-B 
 Coconut lethal yellows group (16SrIV) 
Ca Phytoplasma palmae (LYJ-C8) IV-A 
Phytoplasma sp. LfY5(PE65)-Oaxaca IV-B 
Ca. Phytoplasma cocostanzaniae IV-D 
 Elm yellows group (16SrV) 
Ca. Phytoplasma ulmi V-A 
Ca. Phytoplasma ziziphi strain JWB-G1 V-B  
Ca. Phytoplasma vitis V-C  
FD-D V-D 

Ca. Phytoplasma rubi V-E 
Ca. Phytoplasma balanitae V-G 

 Clover proliferation group (16SrVI) 
Ca. Phytoplasma trifolii VI-A 
Ca. Phytoplasma sudamericanum VI-B 

 Ash yellows group (16SrVII) 
Ca. Phytoplasma fraxini VII-A 
 Loofah witches’ broom group (16SrVIII) 
Ca. Phytoplasma luffae VIII-A 
 Pigeon pea witches’ broom (16SrIX) 
Pigeon pea witches’-broom phytoplasma IX-A 
Ca. Phytoplasma phoenicium IX-B 

Knautia arvensis phyllody, Picris echioides yellow, Periwinkle 

virescence 
IX-C 

Lactuca sativa phyllody, Echinops witches’-broom IX-D 

Juniper witches’-broom, Blueberry stunt IX-E 
Honduran Gliricidia little leaf IX-F 

chicory bushy stunt disease IX-J 

 Apple proliferation group (16SrX) 
Ca. Phytoplasma mali X-A 



 

 
 1400ستان زم، منهچهل و شماره  همسیزدسال بیوسیستماتیک، اکسونومی و ت 20

 

 

Ca. Phytoplasma prunorum X-B 

Ca. Phytoplasma pyri X-C 
Ca. Phytoplasma spartii X-D 

 Rice yellow dwarf group (16SrXI) 
Ca. Phytoplasma oryzae XI-A 

Ca. Phytoplasma cirsii XI-B 

 Stolbur group (16SrXII) 
Ca. Phytoplasma solani XII-A 
Ca. Phytoplasma australiense XII-B 

Ca. Phytoplasma convolvuli XII-C 

Ca. Phytoplasma japonicum XII-D 

Ca. Phytoplasma fragariae XII-E 
Potatoes disease XII-I 

 Mexican periwinkle virescence group  
Ca. Phytoplasma hispanicum XIII-A 
 Bermudagrass white leaf group 
Ca. Phytoplasma cynodontis XIV-A 
 Hibiscus witches'-broom group  
Ca. Phytoplasma brasiliense XV-A 
 Sugarcane yellow leaf group  
Ca. Phytoplasma graminis XVI 
 Papaya bunchy top group 

Ca. Phytoplasma caricae XVII-A  

 American (TX+NE) potato purple top wilt group 

Ca. Phytoplasma americanum XVIII-A  
 Japanese chestnut witches’-broom group 

Ca. Phytoplasma castaneae XIX-A  
 Buckthorn witches’ broom group 

Ca. Phytoplasma rhamni XX-A  

 Pine shoot proliferation group 

Ca. Phytoplasma pini XXI-A 

 Nigerian coconut lethal decline (LDN) group  
Ca. Phytoplasma palmicola XXII-A 

 Buckland Valley grapevine yellows group  

Buckland valley grapevine yellows phytoplasma XXIII-A 
 Sorghum bunchy shoot group  
Sorghum bunchy shoot phytoplasma XXIV-A 
 Weeping tea tree witches’- broom group  
Weeping tea witches’-broom phytoplasma XXV-A 
 Mauritius sugar cane yellows D3T1 group  

Sugar cane phytoplasma D3T1 XXVI-A 

 Mauritius sugar cane yellows D3T2 group  

Sugar cane phytoplasma D3T2 XXVII-A 
Havana derbid phytoplasma 

Havana derbid phytoplasma group  

16SrXXVIII  
Ca. Phytoplasma omanense 

Cassia witches’ broom group 

16SrXXIX 

Ca. Phytoplasma tamaricis 
Salt cedar witches’ broom group  

16SrXXX  

Ca. Phytoplasma malaysianum’ 
Soybean stunt phytoplasma group  

16SrXXXI  

Ca. Phytoplasma malaysianum’ 

Malaysian periwinkle virescence phytoplasma 

group  

16SrXXXII  

Ca. Phytoplasma allocasuarinae’ 
Allocasuarina phytoplasma group  

16SrXXXIII  
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 اينترنت ۀدر شبک iPhyClassifierاول  ۀتصوير صفح -1شکل 

‌

‌cpn60ماازی‌ژ ‌‌RFLPبندی‌براسا ‌‌‌طبقه

طور تقريبهی    يک قلعۀ به، cpn60ژن هد  ممومی 

ای در ملالعهۀ    طور گسهترده   جفت بازی است که به 550

 ,.Town et al)شهود    ه میهای میکروبی استفاد  جمعیت

و درجايگهههاه بارکهههد مولکهههولی بهههرای دامنهههۀ   (2014

هها    ها پیشنهاد شده است. اگرچه همهۀ مهالیکیوت    باکتری

اين ژن را در ژنوم خهود ندارنهد، ايهن ژن در ژنهوم همهۀ      

هههای   شههده و همههۀ جدايههه  فايتوپلاسههماهای تعیههین تههوالی

 ;Bai et al., 2006) شهده وجهود دارد    تاکنون گهزارش 

Andersen et al., 2006; Kube et al., 2008; Tran-

Nguyen et al., 2008; Oshima et al., 2013 با اين  ؛

ههای متعلهق بهه گهروه سهه        رسهد جدايهه    حال به نظهر مهی  

(16SrIII  فاقد اين ژن باشند که استفاده از اين تکنیهک  

 کند؛ بها ايهن    بندی فايتوپلاسماها محدود می  را برای طبقه

های پیشرفتۀ امروزی برای استفاده از تهوالی    وجود روش

cpn60 UT بندی   فايتوپلاسماها، اين امکان را برای طبقه

بنههدی فايتوپلاسههماها بههه گروهههها و    از ايههن ژن در طبقههه

 RFLPزيرگروههای اصلی فراهم آورده است. براسا  

گهروه   cpn60 UT ،14مجازی قلعات تعیین تهوالی ژن  

روه فرمههی بههه شههرح جههدول زيههر بههرای  گهه 25اصههلی و 

های مختلف فايتوپلاسمايی تعیین شهده    بندی جدايه  طبقه

   .Perez-Lópeze et al., 2016  )2است )شکل 
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 ,.HinfI (Wei et alو  MseI ،RsaIی ها  توسط آنزيم 16S rDNAبندی با برش ژن   تفکیک گروههای مختلف فايتوپلاسمايی و طبقه -2شکل 

2007 . 

منظهور    بهه  ‌cpn60 UTبعد از تعیین توالی ژن ههد  

 RFLPتعیههین گههروه و زيرگههروه مربههو ، آنالیزهههای    

ای از اين آنالیزهها بهرای     مجازی انجام خواهد شد. نمونه

نشهان داده   3ههای گهروه يهک در شهکل       تفکیک جدايه

  . Perez-Lópeze et al., 2016شده است )

 

 
)اندازة مارکر  cpn60 UTهای مختلف فايتوپلاسمايی به زيرگروهها در گروه يک براسا  ژن   ی تفکیک جدايههای کلیدی برا  آنزيم -3شکل 

 لدر يک کیلو باز ژن آزمايشگاهی )اينويتروژن  است. 

‌

‌
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 يیتوپلاسمايفا مختلف یگروهها در رفرن  یها  هيجدا در cpn60 UT یتوال RFLP از حاصل یباندها تعداد -3 جدول

 
‌

‌گذاری‌فایتوپلاسماها‌‌نام
از آنهها   های ناشی  گذاری فايتوپلاسماها و بیماری  نام

از  ههای فايتوپلاسهمايی قبهل     نظم خاصی نهدارد. بیمهاری  

ند. نهام  وشه   میگذاری   نام ل آنها،مام مشاهده يا شناسايی

شهبیه نهام    بیشهتر مواقه ،  در  ،فايتوپلاسمای مامل بیمهاری 

معمهول   طهور   نیز بهه  و آن دکن  میاست که ايجاد    بیماری

اثر آن بیماری در گیاه  می است که درئبراسا  نوع ملا

 مواقهه ايههن روش در بسههیاری از  بههروز کههرده اسههت.   

زيهههرا خصوصهههیات  ؛اسهههت  زا   کننهههده و مشهههکل  گهههیج

 گهاهی . نیستتنهايی برای شناسايی مناسب   بیولوژيک به

يک فايتوپلاسما ممکن است مامل چند بیماری مختلف 

م مختلفهههی در ئهههوی گیاههههان گونهههاگون باشهههد و ملار

ممکهن اسهت    طهور   کند؛ همین ايجاد متفاوتهای   میزبان

م مشهابهی را در يهک يها    ئفايتوپلاسماهای گوناگون ملا

 ;Firrao et al., 2007) کنندچند میزبان مختلف ايجاد 

Schweigkofler, 2008 گههههذاری   نههههام ؛ بنههههابراين

درحهههال تغییهههر اسهههت.  فايتوپلاسهههماها مهههوقتی و دائهههم

بسههیاری را بههرای نیههل بههه  فعالیههتزمههان و پژوهشههگران 

ههای    گذاری فايتوپلاسهماها و بیمهاری    سیستم صحیح نام

 ;Welliver, 1999داننههد )  لازم مههیاز آنههها  ناشههی

Bertaccini et al., 2014  . 1994)مههوری و شههلیفر  

از نههام ملمههی  قبههل «Candidatus» واژةپیشههنهاد کردنههد 

امههر    درج شههود. ايههن نشههدنی  شههتکزای   مههل بیمههاریموا

شرايط ثبهت مناسهب   ضمن حل موقت و ملمی موضوع، 

کهه برمبنهای تعیهین     کهرد را فراهم  ای  های بالقوه  تاکسون

انهد    بخشی از ژنوم آنها، شناسايی شده نوکلئوتیدیتوالی 

(Firrao et al., 2007; Lee et al., 1998 . 
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هها    پروکهاريوت  نشهدنی   کشتهای   گذاری جدايه  نام

 های نوکلئوتیدی  برمبنای داده «Candidatus» صورت  به
DNA، در هههای متههابولیکی اسههت  آنههها و داده زيسههتگاه .

شهود.    همان میزبان محسوب مهی  ،فايتوپلاسماها زيستگاه

 هرچند فايتوپلاسماها در بدن حشرة ناقل خود نیز تکثیهر 

 آنهها اين است کهه   برکنند، فرض   و زندگی می شوند  می

 ,.Firrao et al)د )انه   در میزبان گیاهی خود تکامل يافته

  1994)همانین برمبنای پیشنهاد موری و شهلیفر  ؛ 2007

بايهد تهوالی    ،Candidatus» صورت    در توصیف گونه به

 1200 از بههیش) srRNA 16 ژن يههک قلعههه از تههوالی

شهته  شباهت دا درصد 5/97 از آن گونه کمتر  باز جفت

ازقبل توصیف شهده اسهت و تهوالی     که «Ca» هر باشد با

تها   دوهای اطلاماتی ممهومی ثبهت شه     در بانکاين ناحیه 

در صورت لزوم درجايگهاه مرجه  از آن اسهتفاده شهود؛     

هههای الیگونوکلئوتیههدی   همانههین بايههد فهرسههت تههوالی 

ه شهود. برمبنهای   ئه فرد آن گونهه ارا    به شاخص و منحصر

 انجهام شهده،  اخیهر  های   که طی سال زيادی های  پژوهش

 بهه  کامهل طهور    بهها   مشخص شده است که بعضی جدايه

 Sحتهی اگهر تهوالی     ؛ندهسهت  ههم نزديهک و خويشهاوند   

rDNA16  نباشهد بهه ههم   شبیه درصد  5/97کمتر از آنها 

(Firrao et al., 2007) .بسهههیار ماهیهههت دلیهههل  بهههه 

 هههای  سههويه ، بسههیاریS rDNA16ژن  شههدة  حفاظههت

 يههها بیولهههوژيکی اسهههت ازنظهههر  ممکهههن يتوپلاسهههمافا

آنهها   S rDNA16تهوالی  باشند؛ ولی  متمايز اکولوژيکی

 بههه و نیههاز نباشههدبههه هههم  شههبیه درصههد  5/97کمتههر از 

باشهند؛ په  بهه ايهن منظهور از       داشهته  جديهد  گذاری  نام

ديگههر ماننههد  فههرد بههه منحصههر بیولههوژيکی هههای  ويژگههی

و ناقهل   میزبهانی  نهۀ بادی اختصاصهی، دام   واکنش به آنتی

  هها   ژن) مولکهولی  معیارهای همانین ساير اختصاصی و

  . Seemüller and Schneider, 2004شود )  استفاده می
 

‌بندی‌‌جمع
های بدون ديوارة سلولی   پروکاريوت ،فايتوپلاسماها

های گیاهی و جانوری   تنها در بافت زندة میزبان و هستند

گیههههاهی  بیمارگرهههههاینههههد. کن  خههههود رشههههد مههههی 

در ردة  ،دلیل نداشتن ديهوارة سهلولی    مايکوپلاسما، به  شبه

ايهن بیمارگرهها بهرای ادامهۀ      اند.  ها منظور شده  مالیکیوت

ههای    با میزبهان  ،خود لازممین بسیاری از مواد أحیات و ت

نهام فايتوپلاسهمای    انهد.   گیاهی و جانوری سهازگار شهده  

مهاری اسهت کهه    شبیه نام بی بیشتر مواق مامل بیماری در 

براسها  نهوع    طهور معمهول    بهه ههم   و آن کنهد   مهی ايجاد 

اثر آن بیماری در گیاه بهروز کهرده    می است که درئملا

هههايی برپايههۀ بیولههوژی و    اسههت. در دهههۀ گذشههته روش 

ژنتیک مولکولی، مانند مقايسۀ توالی نوکلئوتیدی بخشی 

ايهن امکهان را فهراهم آورده اسهت     ‌،ريبوزومی RNAاز 

م بیماری و مامل يها موامهل   ئارتبا  بین ملا ،نخستکه 

روابههط  و دوم، تههری تعیههین شههود  طههور دقیههق  بیمههاری بههه

ههههای مختلهههف   ی بهههین جدايههههتیکتکهههاملی و فیلهههوژن

ههها   فايتوپلاسههماها بهها يکههديگر و بهها سههاير پروکههاريوت  

هايی بهرای تشهخیص و     تلاش .شودمشخص  تر  بینانه  واق 

 Sناشههناخته براسهها  ژن بنههدی فايتوپلاسههماهای   طبقههه

rRNA16   يهها ناحیههۀ بههین ژنههیS16  وS23  انجههام شههده

اسههت. ايههن روش هنههوز بههرای آنههالیز تعههداد زيههادی از   

مقیها  وسهی   کهاربردی     فايتوپلاسماهای ناشهناخته )در 

از مناطق ه استفاد با ها  خوشهزير تر  دقیقبندی   گروهاست. 

ن شههده، ماننههد ژن کدکننههدة پههروتئی     کمتههر محافظههت 

، ژن ههد   S23و  S16ههای    ژن ريبوزومی و ناحیۀ بهین 

ژن ، SecAژن کدکننههههدة پههههروتئین  ،cpn60ممههههومی

secY ،  ژن پهههروتئین ريبهههوزومی(rp)  ژن وtuf  انجهههام

 یرد.گ  می

‌
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