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Abstract 
Burkholderia gladioli pv. gladioli (Bgg) is the causative agent of saffron bacterial rot. Accurate identification 

methods will play an important role in disease control management. Flagellum is the main commodity of the 

bacteria that facilitates its movement. Furthermore, it is of particular importance in colonization and pathogenicity. 

The fliC gene is one among five other genes encoding flagellin. In this study, the flagellin genes of 11 bacterial 

species were selected, and the phylogenetic tree analysis divided them into plant and animal bacteria groups. 

Electron microscope images were taken from the bacterial flagella and its length was up to nine microns with 400-

600 nm in diameter; as observed in both Lophotrichous and Monotrichous forms. fliC was amplified and analyzed 

for the first time by polymerase chain reaction for the two isolates of a bacterial pathogen of saffron. Specific 

primers were designed and used to separate Bgg from other bacteria and helped in distinguishing the infected 

saffron corms from the healthy ones. Electron microscopy of the flagellum was illustrative of different types of 

Bgg. Investigating and studying the fliC gene can be useful in the diagnosis of the causative agent of saffron corm 

rot disease.   
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قاله پژوهشیم  

 Burkholderia gladioliباكتري عامل بيماري پوسيدگی بنه زعفران fliCمطالعه تاژک و ژن 

pv. gladioliراهبردي در شناسايی باكتري و پيشگيري از گسترش بيماري ، 

 
3ابولقاسم قاسمی ،2، محمدرضا صفرنژاد1محمد رمضانی کپورچالی

 *4و ناصر فرخی 

  1401اردیبهشت  25تاریخ دریافت: 
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  1401شهریور  27تاریخ پذیرش: 

 

ضانی  سمی، ا.،رم صفرنژاد، م.ر.،  قا سيدگی بنه  fliC. مطالعه تاژك و ژن 1401و فرخی، ن.  كپورچالی، م.،  باكتری عامل بيماری پو

از گسییترش بيماری. زراعت و فناوری  ، راهبردی در شییناسییايی باكتری و پيشییگيریBurkholderia gladioli pv. gladioli زعفران

 .261-270 (:3)10زعفران، 

 

 يدهچك

اين گياه اسییت.  های شییايع( عامل بيماری پوسییيدگی بنه زعفران از بيماریBgg) Burkholderia gladioli pv. gladioliباكتری 

شت. تاژكروش سايی دقيق نقش مهمی در مديريت كنترل بيماری خواهند دا شنا صل لهي، وسهای  ست و از اهم هایدر باكتر حركت یا يت ا

صی در ست خا ستقرار و بيماريزايی برخوردار ا سيون، ا شد. در اين مطالعه، يکی از پنج ژن كد كننده فلاژلين می fliCژن  .كلونيزا های ژنبا

هی و جانوری جای گرفتند. تصیییاوير های گياهای باكتریدر گروه یکيلوژنتيف ند كه با آناليزانتخاب شیییديازده گونه باكتريايی  فلاژلين

سکوپ الکترونی از تاژك طول آن را حداكثر  شان  400-600ميکرون با قطری معادل  9ميکرو شکل لوفوتريش و مونوتريش ن نانومتر به دو 

رفت. پرايمرهای در دو جدايه باكتری جدا شیییده از گياه زعفران تکثير و مورد بررسیییی قرار گ PCRبرای اولين بار به كمک   fliCداد. ژن 

زعفران را از  یهای آلودههای ديگر تفکيک نمايند و به سرعت بنهاختصاصی طراحی شده بطور مؤثری توانستند اين باكتری را از ساير گونه

شدهبنه سکوپ الکترونی، تاژك از منظر نوع آرايش در دو جدايه باكتری جدا  صاوير ميکرو ستفاده از ت شخي  دهند. با ا سالم ت ز گياه ا های 

 تواند در تشخي  عامل بيماری پوسيدگی بنه زعفران مفيد واقع شود.می fliCزعفران مورد بررسی قرار گرفت. بررسی و مطالعه ژن 
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 مقدمه

، دارای خواص كم نظير درمانی و Crocus sativusزعفران 

صییورت ادويه مورد اسییتفاده قرار آور اسییت كه اغلط بهشییادی

رتبه اول در توليد زعفران با سیییهم توليد تقريبی  رانياگيرد. می

با توجه به اهميت  .(1شییکل ) درصییدی از بازار جهانی اسییت 90

اين محصیییول، يکی از راهکارهای عملی برای جلوگيری از افت 

ساقه دهنده، پيشگيری از گسترش ی گلعملکرد و كاهش تعداد 

شد. از بيماریزا میعوامل بيماری سيدگی های مهم زعفرانبا ، پو

 هشیییير ی/اقهوه /خشیییک یدگيپوسییی یهابا نامباكتريايی بنه )

س /بنفش ست و زرد یسوختگ ، ياهيپا ی/م ست كه ممکن ا ی( ا

اگر به هنگام شیییناسیییايی و مديريت نگردد به بحرانی جدی در 

 .(Sua´rez-Moreno et al., 2012ی نزديک بدل شود )آينده

 

 
  سطح زير كشت زعفران در كشورهاي بزرگ توليد كننده -1شكل 

Figure 1- Area under saffron cultivation in large producing countries (Gupta et al., 2021). 
 

 Burkholderia gladioliتوسییط باكتری بنه  یدگيپوسیی

pv. gladioli (Bgg) جاد می باكتری می. شیییوداي ند از اين  توا

ساير نقاط دنيا منتقل طريق بنه را  شود و نام ايرانهای آلوده به 

 Burkholderia در بازارهای جهانی خدشیییه دار سیییازد. جنس

 املعتواند می و شیییودیها را شیییامل ماز گونه یعيوسییی طيف

طلط و فرصییت هایی، گونهاهيو گ حيوانی، یانسییان یزایماريب

 کيلوژنتيف هایبررسییی باشیید. ازت كنندهتثبيت یاهسییتيهمز

از عوامل  حقيقی هایسیییتيهمز مولکولی، قدرت جداسیییازی

 Sua´rez-Morenoرا دارد ) ايولدرخفرصت طلط بور و زایماريب

et al., 2012).  نشیییانگرهای مولکولیDNA  در تشیییخي  و

زا مفيد بوده اسییت. تاژك باكتری در شییناسییايی عوامل بيماری

سيون( و بيماری ستقرار )كلونيزا سيار اهميت دارد. ژن ا زايی آن ب

fliC  صلی ست كه نقش ا از مجموع پنج ژن كد كننده فلاژلين ا

در حركت باكتری و اسیییتقرار آن دارد و از نظر ايمنی بخشیییی 

سلول ست ) های ميزبان()القای ايمنی در   Hamنيز مورد توجه ا

et al., 2011.) 

ه هستند ك کرونيم به طول چند یچيمارپ یهاشتهر ،هاتاژك

با حركت دورانی بر گرفته از انرژی حاصییل از هيدروليز آدونوزين 

ند، علاوه بر اين  باكتری مؤثر هسیییت تری فسیییفات در حركت 

هايی پتوها عامل انگيزش سيستم ايمنی گياه از طريق اپیتاژك
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از  تاژكرشته  .(Rossez et al., 2015نيز هستند ) flg22مانند 

آن  اختارس است كهشده ليتشک پروتئينی فلاژلينهزاران مونومر

حلول م ريمنطقه متغ کيمحافظت شده و  هزيمريهسته پل کي از

شکيل شده است كه توسط در سطح  IIIنوع  یترشح ستميس ت

ها علاوه تاژك .(Paradis et al., 2017گيرند )باكتری شکل می

ندگ به سیییلولو  یبر نقش خود در تحرك، چسیییب هاجم   یهات

 ی درالتهاب یهاپاسیییخ یو القا هالميوفيب ليتشیییکدر ، اليتلیاپ

 ينمولکول فلاژل(. Arora et al., 2000) نقش دارند نيز زبانيم

 D0 ،D1  ،D2یهابه نام یسییاختار دامنهچهار  يی دارایايباكتر

کل  D3و  قه متغ .باشییید( می2)شییی ، فلاژلين نيپروتئ ريمنط

 طيرا در تماس با مح ی، عناصییر سییاختارD3و  D2 یهادامين

سلول شک یخارج   های خاصتوپاپی جاديدهند و باعث ایم ليت

باعث  تيواقع نيا(. Beatson et al., 2006ند )شویم یپيسروت

 یها به عنوان نشانگرهانيفلاژل یكدكنندهشده است كه مناطق 

به وکيلوژنتيف نه ليو تحل هيدر تجز ژهي،  خاب انتی ادرون گو

 (.Overly, 2003) شوند

نده  فاده از ژن كد كن با اسیییت بار  عه برای اولين  در اين مطال

( به عنوان يک نشانگر مولکولی، تشخي  بيماری fliCفلاژلين )

ساير گونه شد و جدايی آن از  سی  سيدگی بنه زعفران برر ای هپو

ی فيلوژنتيکی صورت گرفت تا به شيوه Burkholderiaباكتری 

سترش بيماری به نهبتوان ب سالم را از آلوده جدا و مانع از گ های 

سکوپی تاژك باكتری در اين  سی ميکرو شد. برر ساير نقاط دنيا 

ساختاری تاژك در جدايهجنس بيانگر تفاوت شی و   ایههای آراي

صاويری جديد از اين دو  مختلف اين گونه بود كه منجر به ثبت ت

 .جدايه شد

 

 ها مواد و روش

 های باکتریو خا ص سازی جدایهجداسازی 

ی شییهرسییتان تربت حيدريه های گياهی از مزارع آلودهنمونه

ی در موسسه Bggهای رضوی بدست آمد. جدايه استان خراسان

شور از بنه شکی كل ك شد و گياهپز های آلوده گياه زعفران جدا 

، 5ی مخمر ، عصییاره 10جامد )پپتون  LBروی محيط كشییت  

 28رشییید و در دمای  گرم در ليتر(  15و آگار  10سیییديم كلريد 

سییاعت تکثير شیید و تک پرگنه  16گراد به مدت درجه سییانتی

شد. دو جدايه )جدايه)كلون( جدا شدت 16و 15های سازی  ( به 

 ی زعفران جداسازی شدند.های آلودهزا از نمونهبيماری

 

شتتناستتایی باکتری با استتتفاده از میکروستتکون ا کترونی 

SEM  وTEM 

ميکروليتر( حاوی باكتری به مدت  100محيط كشیییت مايع )

گراد قرار گرفت و سییپس روی درجه سییانتی 25سییاعت در  16

ه خشییک شیید. فويل ب فويل آلومينيومی اسییتريل ريخته و كاملاً

سییاعت در محلول گلوتارآلدهيد دو درصیید قرار گرفت.  24مدت 

کل يط فويل در ال به ترت نه  ، 70، 60، 50های برای آبگيری نمو

ها مورد درصیید قرار داده شیید و بلافاصییله نمونه 100و  90، 80

 (.Grossart et al., 2000تصويربرداری قرار گرفت )

طراحی آغازگرهای اختصتتاصتتی برای لان فنلا ین باکتری 
Bgg  

مام توالی تدا ت غازگر، اب يدی برای طراحی آ های نوكلئوت

بییه روش  7( بییا اسیییتفییاده از نرم افزار مگییاNCBIفلاژلين )

ClustalW شده شدند و مناطق حفاظت  برای طراحی  همرديف 

شد. در دو انتهای پرايمر سايی  شنا صی ژن ا هایپرايمر  صا خت

سايت سايتفلاژلين  شی )خط زير  شی بههای بر يط ترتهای بر

SalI و XhoI سرو شرو و پ شد. توالی (برای پرايمرهای پي  تعبيه 

 5پرايمر پيشرو

AACTCGGAATCAATACCAAC GTCGACA ՜

՜3  5و توالی پرايمر پسرو 

՜3 CTGCAGGAGCTTCAGGACCTCGAGA ՜ 

 بود.
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پيش بينی شده است. اين  α-Foldو به روش  Chimera Xبهترين مدل از ساختار سوم پروتئين فلاژلين كه با استفاده از نرم افزار  -2شكل 

باشد. هزاران پروتئين از اين مونومر به يكديگر متصل شده و تاژک عامل ايجاد بيماري پوسيدگی زعفران می Bggمر تاژک باكتري پروتئين مونو

 دهند. در شكل ساختار و عملكرد دامين هاي اصلی پروتئين فلاژلين را مشاهده می كنيد.باكتري را تشكيل می

Figure 2- The best model of the third structure of flagellin protein, which is predicted using Chimera X software and α-Fold 

method. This monomeric protein is the flagellum of Bgg that causes saffron rot disease. Thousands of proteins from this 

monomer bind together to form bacterial flagella. You can see the structure and function of the main domains of the flagellin 

protein. 
 

 ای پلیمرازبا واکنش زنجیره Bggتکثیر لان فنلا ین 

ای ميکروليتر( برای واكنش زنجيره 1/0باكتری ليز شیییده )

ستفاده از آغازگرهای اختصاصی  8پليمراز در حجم  ميکروليتر با ا

ميکروليتر مسترميکس  4ميکروليتر از هر يک( و   1/0) fliCژن 

سايکلر با  شد. ترمو ست( انجام  شركت كالازي شده از   94)تهيه 

واكنش  35دقيقه آغاز شیید و به دنبال آن  10گراد:درجه سییانتی

جه 94ای پليمراز )زنجيره يه،  30گراد:سیییانتی در جه  64ثان در

ثانيه( انجام  80گراد: درجه سیییانتی 72ثانيه و  30گراد: سیییانتی

دقيقه  10گراد: درجه سیییانتی 72گرفت و پس از يک سیییيکل 

شکار  fliCنوكلئوتيدی ژن  1100ی قطعه شد. به منظور آ تکثير 

ستگاه الکتروفورز و ژل آگارز  صد  1سازی توالی تکثيری از د در

 1اده شیید. رنگ آميزی ژل با اسییتفاده از اتيديوم برومايد اسییتف

ميکروگرم در ميکروليتر انجام و عکس برداری از ژل با اسییتفاده 

 از دستگاه ژل داك و نور ماورای بنفش انجام شد.

فت توا ی یا نه fliC در های مختلف و رستتم نمودار در گو

 فیلولانی

)به  Bggهای های نوكلئوتيدی ژن فلاژلين در باكتریتوالی

سی  1152طول  ستر شماره د  .CP022213.1،) Bنوكلئوتيد با 

mallei  به طول ماره دسیییترسیییی  1164) با شییی يد  نوكلئوت

AF098793.1 ،)B. glumae  به طول با  1152) يد  نوكلئوت

)به  AB110834.1 ،) B. pseudomalleiشییماره دسییترسییی 

 .U82287.1 ،)Bنوكلئوتيد با شییماره دسییترسییی  1164طول 

thailandensis  نوكلئوتيد با شییماره دسییترسییی  1149)به طول

AF081500.1 ،Ngamdee et al., 2015 ،)B. 

cenocepacia  نوكلئوتيد با شییماره دسییترسییی  1152)به طول

KC763156.1 ،)Xanthomonas citri pv. Phaseoli1  به(

D0 domain  

Structure: alpha helix 
Function: transmission of 

type III signals  
 

D1 domain 

Structure: mainly alpha helix 
Function: protein folding, self-

assembly   

 

N-terminus 

C-terminus 

D3 domain  

Structure: mainly β-sheets  
Soluble external hypervariable region 

Function: unknown, flagellum driving force, 

induction of cellular immunity 

 

D2 domain  

Structure: mainly β-sheets  
Soluble external hypervariable region 
Function: binding, protein folding, 

structural flexibility 
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 .CP021001.1 ،)Xنوكلئوتيد با شییماره دسییترسییی  585طول 

citri pv. phaseoli var. fuscans2  نوكلئوتيد  585)به طول

ماره دسیییترسیییی   CP021018.1 ،)Pseudomonasبا شییی

koreensis  ماره دسیییترسیییی  477به طول با شییی يد  نوكلئوت

LT629687.1 ،)Pseudomonas sp.  نوكلئوتيد  525)به طول

)به طول  P. fluorescens( و CP027706.1با شماره دسترسی 

شماره د 477 سی نوكلئوتيد با  سمت CP000094.2ستر ( در ق

يت  يد سیییا NCBI (http://www.ncbi.nlm.nih.gov )نوكلئوت

نوكلئوتيد مشییابه و مشییترك از هر سییويه  500دريافت و حدود 

( و برای Local multiple sequence alignmentانتخییاب )

و اطلاعات مربوط به خواص فيزيکآناليز فيلوژنی اسییتفاده گرديد. 

شییامل تعداد اسییيدآمينه، و  Bggپروتئين فلاژلين در  شییيميايی

 Protparamبییا اسییییتییفییاده از ابییزار  pIانییدازه تییئییوريییک 

(http://www.expasy.org/tools/protparref.html به حاسییی ( م

ن های فلاژليسازی چندگانه طول كامل پروتئينشدند. همرديف

مورد بررسیییی و سیییپس درخت فيلوژنی با اسیییتفاده از نرم افزار 

MEGA7  ست نمايیو سم گرديد. جهت  )MLE (حداكثر در ر

شده، از آزمون بوت  سيم  صحت تکرارپذيری درخت تر سی و  برر

 تکرار استفاده شد.  10000استرپ با 

 

 ین فنلا ین پیش بینی ساختار سوم پروتئ

از مدل  Bggبرای تعيين سیییاختار سیییوم پروتئين فلاژلين 

شد. پيش بينی ستفاده  سوم پروتئ سازی همولوژيک ا  ينساختار 

مت  با فر فت توالی اول  يا با  Uniprotاز  FASTAپس از در

افزار كايمرا ايکس بر اسییاس آلفا فولد )مبتنی بر اسییتفاده از نرم

صنوعی و الگوريتم شد )های ژنتهوش م  Yang etيکی( انجام 

r et al., 2006aal., 2012, Esw.)  به منظور پيش بينی ساختار

كه دارای  ناطقی از پروتئين  كلی پروتئين و مشیییخ  نمودن م

ست توالی  سوم منظم و يا نامنظم ا سيدآمينه فلاژلينساختار   ا

Bgg  وB. pseudomallei  بییه سیییییايییتPONDR 

(http://www.pondr.com ) داده و نتايج بدست آمده مورد بررسی

 (.Xue et al., 2010) قرار گرفت
 

 نتايج و بحث

يدی و پروتئينی ) طه  384توالی نوكلئوت نه و نق يد آمي اسییی

بدسییت  NCBIپايگاه داده از  Bggدر  fliC( 76/4الکتريک ايزو

ستفاده از  11تعداد  امد. شدند و با ا سويه مختلف باكتری انتخاب 

گاه  مل ژن  BLASTp، و ابزار NCBIپاي كا ها  fliCتوالی  آن

سازی اين ژن ست آمد و همرديف  سم درخت فيلوژنی بد ها و ر

شد شکل  انجام  به خوبی  fliC(. درخت فيلوژنی بر مبنای ژن 3)

مختلف را های ها و گونهتوانسیییت ميزان خويشیییاوندی جنس

ی اصییلی دارد و بر اسییاس آن بسیینجد. اين درخت دو شییاخه

های مختلف كه در يک كلاد قرار دارند قابل مشیییاهده سیییويه

 ند.گويهای خواهری میباشند كه به اصطلاب به آنها تاكسونمی

نوكلئوتيدی ژن  1100ای پليمراز قطعه حدود با انجام زنجيره

fliC  (. در حالی كه در 4شیییکل تکثير شییید ) 16و  15دو جدايه

تری  ك فی، بییا ن م ترل  ن ك  .Pو  B. cenocepaciaحییالییت 

fluorescens  هيچ باندی روی ژل مشیییاهده نشییید. با توجه به

نتايج بدست آمده از ژل الکتروفورز، آغازگرهای طراحی شده تنها 

سايی  Burkholderiaبيمارگرهای )پاتوژن( گياهی جنس  شنا را 

ا و های بورخولدرينتيکی بين جنسكردند. با توجه به شیییباهت ژ

صی مبتنی بر  صا شانگر مولکولی اخت ستفاده از ن سودوموناس، با ا

توان بين اين دو جنس و همچنين درون جنس  می fliCژن 

Burkholderia  نيز تفکيک ايجاد كرد تا به شناسايی گونه های

حيوانی از -مختلف پرداخییت. جییدايی بيمییارگرهییای انسییییانی

ست )جدول بيمارگرهای گيا شن ا ساس آناليز فيلوژنی رو هی بر ا

باكتری1 ياهی  B. glumaeو  Bggهای (  های گ مارگر جزء بي

ند. جنس با هم داشیییت ناداری  بت مع كه قرا ند  های هسیییت

Burkholderia  به تازگی از جنسPseudomonas  جدا شییده

 و  زايیاست و اين دو جنس شباهت ساختاری، ژنتيکی، بيماری
 

 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/
http://www.expasy.org/tools/protparref.html
http://www.pondr.com/
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در   )MLE (حداكثر درست نمايیشده با روش  جادياي مختلف بر اساس توالی بخش مشترک از ژن فلاژلين سويه 11درخت فيلوژنی  -3شكل 

 .MEGA7.0 نرم افزار

Figure 3- Phylogenetic tree of 11 different strains based on the sequence of the common part of the flagellin gene created by 

the maximum likelihood (MLE) method in MEGA7.0 software. 

 

مت آنتی بيوتيکی  قاو ند )م (؛ et al., 1992 Yabuuchiدار

ناليز فيلوژنی مبتنی بر ژن  بل  fliCآ قا در تفکيک اين دو جنس 

 fliCای كه به مقايسه فيلوژنتيکی ژن قبول ظاهر شد. در مطالعه

ها پرداخته بود، نتيجه گيری در تفکيک گونه rDNAهای با ژن

كه ژن  عات فيلوژنی دارد  fliCشییید  طال قت بيشیییتری در م د

(Borrayo et al., 2013)توان با اطمينان . طبق اين مطالعه، می

ی اگيری كرد كه ژن فلاژلين در طبقه بندی بين گونهيجهبالا نت

 تواند موفق ظاهر شود.می

های بيماريزا، در اين به منظور اهميت اين پروتئين در سییويه

بينی مطالعه با بررسی مناطق منظم و نامنظم اين دو گونه و پيش

سوم پروتئين فلاژلين در  شد كه تفاوت  Bggساختار  شاهده  م

های ساختاری اين پروتئين بين بيمارگرهای ويژگی داری درمعنی

ياهی جنس  ندارد. از اينرو  Burkholderiaانسیییانی و گ وجود 

 .Bو  Bggی منییاطق فییاقیید سییییاختییار منظم در دو گونییه

pseudomallei  .ند قايسیییه شییید ماره  Xمحور با هم م شییی

سيدها و محور  شدمی Y ،PONDR Scoreآمينوا هايی . بخشبا

اسییت نشییان  5/0بالای  PONDR Scoreارای از پروتئين كه د

ست ساختار منظم ا ستفاده از  .(5 شکل) دهنده مناطقی فاقد  با ا

 gladioliی بين دو گونه  fliCاين آناليز، تفاوت سییاختاری ژن 

 حيوانی(-)بيمارگر انسیییانی pseudomallie)بيمارگر گياهی( و 

ست آمده از  ستفاده از نتايج بد شد و با ا سی  شن  ponderبرر رو

و بيمارگر  B. pseudomalleiشیید كه سییاختار سییوم پروتئين 

ادی ببسییيار به يکديگر شییباهت دارند و توليد آنتی Bggگياهی 

بتواند  احتمالاً Bggاختصییاصییی برعليه پروتئين فلاژلين باكتری 

به عنوان نشییانگر پروتئينی اختصییاصییی برای هر دو گونه عمل 

عه راه را  طال نابراين اين م ند. ب های پزشیییکی و ك ناليز برای آ

كشاورزی باز نمود تا در شناسايی و پيشگيری از عوامل بيماريزای 

انسییانی و گياهی كه امنيت غذايی و سییلامت انسییان را به خطر 

های تشیییخي  اندازند، اقدامات لازم صیییورت گيرد و كيتمی

 .مولکولی دقيق بر مبنای ژن و پروتين فلاژلين توليد شود
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  Mنوكلئوتيد(. چاهک 1100)به طول  5و  1ي هاي شمارهدر چاهک به ترتيب Bggاز باكتري  16و  15هاي تكثير ژن فلاژلين جدايه -4شكل 

كنترل  3باشد كه باندي تكثير نشده است. چاهک می P. fluorescensباكتري  2باشد. چاهک نوكلئوتيدي می DNAbiotech 100-3000ماركر 

 باشد كه باندي تكثير نشده است.می B. cenocepaciaباكتري  4ي منفی واكنش می باشد. چاهک شماره

Figure 4- Amplification of the flagellin gene of isolates 15 and 16 of the Bgg bacterium in wells 1 and 5, respectively (length 

1100 nucleotides). Well M marker DNAbiotech is 100-3000 nucleotides. Well 2 is a bacterium of P. fluorescens that is not an 

amplified band. Well, 3 is a negative reaction control. Well, number 4 is the bacterium B. cenocepacia, which is not an 

amplified band. 

 

 شناسايی تاژک و نوع آرايش آن به روش ميكروسكوپی 

پد یبرا ئده یسیییلول یهادهيبهبود درك  با زا  یهامرتبط 

صاو ،یسطح ضح ريت  ازيمورد ن یسطح یهااز زائده یجامع و وا

اين بررسییی تنها متمركز روی تاژك باكتری بورخولدريا  اسییت.

های سییطحی اين باكتری پرداخته گلاديولی بود و به سییاير زائده

دن فيکس كر نشییید. با اسیییتفاده از يک روش تغيير يافته برای

ها، تصییويربرداری از تاژك اين باكتری برای اولين بار در باكتری

و  SEMايران صییورت گرفت. براسییاس تصییاوير ميکروسییکوپی 

TEM ،بالغ آن لت  باكتری در حا تاژك اين  برابر طول  3، طول 

 (.6ی آن است )شکل بدنه

ی اين باكتری بر اسییاس ميزان تکامل آن متفاوت طول بدنه

ست، اما به طور معمول بين   400ميکرون و قطر آن بين  3تا  1ا

ست. تمام باكتری 600تا  شدهنانومتر متغير ا صويربرداری   های ت

به  تاژك  بالای  يل حسیییاسیییيت  به دل ما  ند، ا تاژك بود دارای 

برداری هايی كه تصییويرهای تثبيت كننده، بيشییتر باكتریمحلول

شکل شدند تاژك خود را در حين آماده ست دادند. در  سازی از د

قابل مشاهده  Bggباكتری  16و  15اوير تاژك جدايه های تص 6

يش تییاژك جییدايییه می يش  15بییاشیییید. آرا تر فو لو نوع  از 

(Lophotrichousمی ) پنل( باشیییدD  در اين نوع 6شیییکل .)

سويه  سمت باكتری قرار دارند.   16آرايش، چندين تاژك در يک 

ست )پنل (Monotrichous)دارای آرايش مونوتريش  و  Eهای ا

F   6شکل .) 

در اين نوع آرايش يک تاژك منفرد در يک سیییمت باكتری 

های مختلف قرار دارد. با توجه به تفاوت آرايش تاژك در جدايه

سکوپ الکترونی می صاوير ميکرو سيد كه ت توان به اين نتيجه ر

های مختلف يک گونه رهنمون جدايه تواند در تفکيک دقيقمی

 باشد.
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 حيوانی-هاي گياهی و انسانیتفكيک بيمارگر -1جدول 
animal pathogens-Separation of plant and human -Table 1 

 نوع بيمارگر
Kind of pathogen 

 نام بيمارگر
Name of pathogen 

 نقش بيمارگر
Role of pathogen 

 بيمارگر گياهی
Plant pathogen 

Burkholderia gladioli pv. Gladioli 

 
 همزيست و گرم منفی، بيمارگر گياه زعفران

Symbiotic and Gram-negative pathogen of saffron plant 

Burkholderia glumae 

 

 خاكزی، بيمارگر گياه برنج
Terrestrial, rice plant pathogen 

 همزيست و خاكزی

pseudomonas koreensis Terrestrial, Symbiotic 

pseudomonas fluorescens 

 

 خاكزی و آبزی، بيمارگر گياه خيار و گوجه
Terrestrial and aquatic, cucumber and tomato plant 

pathogen 

xanthomonas campestris pv. Phaseoli var. 

fuscans1,2 

 گرم منفی، بيمارگر گياهی، عامل بيماری سوختگی در لوبيا
Gram-negative, plant pathogen, cause of bean blight 

disease 

 
Burkholderia thailandensis 

 

 خاكزی و گرم منفی، بيمارگر انسان و حيوان
Terrestrial and gram-negative, pathogenic for humans and 

animals 

 بيمارگر انسانی - حيوانی
Burkholderia cenocepacia 

 
 گرم منفی، بيمارگر گياهی و انسانی

Gram-negative, plant and human pathogen 

Human-animal 

pathogen 
Burkholderia mallei 

 
 گرم منفی، عامل بيماری فيبروز كيستيک

Gram-negative, the causative agent of cystic fibrosis 

 
Burkholderia pseudomallei 

 
 گرم منفی، عامل بيماری فيبروز كيستيک

Gram-negative, the causative agent of cystic fibrosis 

 pseudomonas sp. 
 گرم منفی، عامل عفونت در مجاری ادراری و تنفسی

Gram-negative, the cause of infection in the urinary and 

respiratory tracts 

 

 
: ساختار سوم منظم و نامنظم A. است منظمكه فاقد ساختار سوم  PONDRبا استفاده از سرور  فلاژلينهايی از پروتئين پيش بينی بخش -5شكل 

 .B. pseudomallei: ساختار سوم منظم و نامنظم پروتئين فلاژلين در باكتري Bgg .Bپروتئين فلاژلين در باكتري 

Figure 5- Prediction of portions of flagellin protein using a PONDR server that lacks a third regular structure. A: The third 

regular and irregular structure of the flagellin protein in Bgg. B: The flagellin protein third regular and irregular structure 

in B. pseudomallei. 

A B 
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 Aهاي باشد. در پنلمی TEMمربوط به  Fتا  Dو تصاوير  SEMمربوط به  Cتا  A. تصاوير Bggهاي تصاوير ميكروسكوپ الكترونی جدايه -6شكل 

، بيوفيلم تشكيل شده از باكتري به نمايش Aميكرومتر طول بدنه به نمايش در آمده است. پنل  5/1تا  1با  15ي جدايه شكل كلی و اندازه Cتا 

نماي كلی و كامل  Fو  E هايشود. در پنلديده می TEMبا استفاده از ميكروسكوپ  Bgg 15تاژک لوفوتريش سويه  Dگذاشته شده است. در پنل 

 قابل رويت است. Bggميكرومتر قابل مشاهده است. تفاوت آرايش تاژک دو جدايه بيماريزا  6ا طولی حدود ب 16باكتري جدايه  تاژک

Figure 6- Electron microscope images of Bgg isolates. Images (A to C) are related to SEM, and images D to F are related to 

TEM. The general shape and size of the isolator 15 with 1 to 1.5 μm body length are displayed in panels A to C. Panel A, a 

biofilm composed of bacteria, is displayed. In panel D, a 15 Bgg Lophotrichous flagellum can be seen using a TEM 

microscope. In panels E and F, a complete view of the flagella of isolate 16 with a length of about 6 micrometers can be seen. 

The difference in flagella arrangement of the two pathogenic isolates Bgg can be seen. 
 

 گيرينتيجه

سترش عوامل بيماريزای  شر به دليل گ امروزه امنيت غذايی ب

 نيا باشییید.)به طور عمد يا غير عمد( در معر  خطر می گياهی

عه برا ايمنی زيسیییتی و جلوگيری از خطرات  یهابرنامه یمطال

تواند محصییول زعفران را در معر  خطر بيولوژيک آينده كه می

قرار دهد، مورد نياز اسیییت. چراكه زعفران يکی از محصیییولات 

د توانآينده میاسیییتراتژيک ايران بوده و پيشیییگيری از خطرات 

ند.  هانی حفظ ك های ج بازار گاه ايران را در   در fliC ژنجاي

ساختار ژن و آناليز . گرديد بررسیدر مطالعه حاضر  Bggباكتری 

شيخواص ب ،هانيپروتئ دامنه شان  کتيلوژنيو درخت ف ،يیايميو ن

تواند در دامنه حفاظت شده است كه می 4دارای  fliC ژنداد كه 

ری فلاژلين در باكت . ژننی بسییيار مؤثر واقع شییودمطالعات فيلوژ

Bgg ای هتواند گونهبه عنوان يک نشیییانگر مولکولی دقيق می

ياهی را از حيوانی ماريزای گ يک كرده و در -بي انسییییانی تفک

قه نهطب ندی بين گو نهب يا مؤثر ای و درون گو لدر ای جنس بورخو

شده به شود )آزمايش انجام  يازده جنس و با د صورت محدوواقع 

گيری كلی با صراحت امکان پذير نمی و گونه انجام شده و نتيجه

ی مهمی كه در اين مطالعه به آن رسيديم نشان داد باشد(. نتيجه

يه يک كه تکثير اين ژن در سیییو ند اين نمی Bggهای نزد توا

 های نزديکها را از هم تفکيک كند. برای تفکيک سییويهسییويه

نياز به مطالعات سلولی  ،(PCRعلاوه بر مطالعات مولکولی )مانند 

صويربرداری الکترونی و يا توالی شد. با بيابی كل ژنوم میمانند ت ا

اسییتفاده از تصییاوير الکترونی تفاوت آرايش تاژكی بين دو جدايه 

باكتری  ماريزا  يه  Bggبي جدا يه  15) جدا يت 16و  بل رو قا  )

 15وجه به قدرت و شدت بيشتر بيماريزايی در جدايه باشد. با تمی

ست(، می شده ا شان داده ن سيد كه )نتايج ن توان به اين نتيجه ر

آرايش لوفوتريش تاژك در اين جدايه كه باعث متمايز شییدن آن 

شود؛ شايد يکی از عوامل اصلی تفاوت در شدت می 16از جدايه 

A B 

D 

C 

E F 
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يه نيز  جدا ماريزايی اين دو  كه برایبي بات دقيق اين باشییید   موضوع بايد تحقيقات تکميلی بيشتری صورت پذيرد.  اث
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