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 چکیده

و  HIP ،ERICپاليندرومی  هاییتوالو  ITSو  16S rRNA یهاژن براساس هايانوباکتریسيافتن روابط فيلوژنتيک  ،هدف از اين مطالعه

STRR .و در محيط  انجام شد)استان گلستان(  گنبدکاووسروستاهای عمق کم یهاقناتچشمه از  پنجاز  یبردارنمونهبه اين منظور،  بوده است

 درخت فيلوژنتيک با استفاده از روشيابی شدند. تکثير و توالی ITSو  16S rRNA یهاژن ،DNAپس از استخراج گرديد.  یسازخالص Z8کشت 

Likelihood Maximum  برخطو مدل مناسب به کمک وب سرور Iqtree server ساختار ثانويه ساخته شد .ITS مارپيچمختلف  یهابخش، در 

D1-D1′ ،D2 ،D3 ،tRNAIle ،tRNAAla ،BOX B ،BOX A  وV3  به کمک برنامهMfold .هاینگارانگشتآناليز فيلوژنتيک  ،سپس رسم شد  

 ، STRRو  PCR HIP ،ERIC یهاليپروفابا  شده ديتول DNA ینگارانگشتبه کمک حضور و عدم حضور باندهای مجزا و قابل تکثير در هر الگوی 

 به اسامی تيره چهار متعلق به یبررس مورد هایيهسونتايج نشان داد که به اطلاعات دوتايی تبديل برای ساختن دندروگرام مرکب، استفاده شد. 

eAphanizomenonacea، Nostocaceae، Hapalosiphonaceae و alotrichaceaeC  راسته  بخشيرزازNostocales  .یکلاسترهانتايج بودند 

نتايج حاصل از  ،حال ه هربفيلوژنتيکی بود.  یهادرخت هاییبندکلاسترکننده يديتا پاليندرومی هاییتوالهای رسم شده حاصل از تکثير دندروگرام

  نزديک هایيهسوالگوی مشابهی با يافت گرديد که  یفرد به منحصرساختارهای ثانويه ، ITSژن  B-Box و D-1D′1 یهابخشدر  متغير یهابخش

 هایيهسوتمايز برای  ،فيلوژنتيکی و ایيانهرادرون يزهایآنالژنوميک،  هایینگارانگشتحاصل از  یهادادهکه  دادنتايج کلی نشان  نداشتند.به خود را 

 باشند.می بسيار مفيد هايانوباکتریسنزديک به هم 

  Aphanizomenonaceae، Calotrichaceae، Hapalosiphonaceae، Nostocaceae ای،آناليزهای درون رايانه کلیدی: یهاواژه
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Summary 
This study aimed to investigate phylogenetic relationships of cyanobacteria based on the 16S rRNA, ITS genes and palindromic 

sequences of HIP, ERIC, and STRR. The use of Internal Transcribed Spacer (ITS) region secondary structures has been proposed for 

phylogenetic reconstructions. Sampling was done from five Ghanats of shallow aqueducts located at Gonbad Kavous villages (Golestan 

province, NE of Iran), and purified in Z8 culture medium. After DNA extraction, 16S rRNA and ITS genes were amplified and 

sequenced. The phylogenetic tree was created using the Likelihood Maximum method and the appropriate model with the help of Iqtree 

online web server. The secondary structure of ITS was drawn in different parts of helix D1-D1′, D2, D3, tRNAIle, tRNAAla, BOX B, 

BOX A, and V3 using Mfold program. Then, phylogenetic analysis of fingerprints was converted to binary information with the 

presence and absence of separate, and reproducible bands in each DNA fingerprint pattern generated by PCR profiles of HIP, ERIC 

and STRR, and binary information was used to construct a composite dendrograms. The results showed that, the studied strains 

belonged to four families viz. Aphanizomenonaceae, Nostocaceae, Hapalosiphonaceae, and Calotrichaceae of subsections of order 

Nostocales. The results of the dendrograms clusters drawn from the proliferation of palindrome sequences confirmed the clustering of 

phylogenetic trees. However, the results of the variable sections found in sections D1-D1′ and Box-B of the ITS gene revealed unique 

secondary structures that did not have a similar pattern to their close counterparts. The overall results showed that, the data obtained 

from genomic fingerprints, in silico and phylogenetic analysis are very useful for distinguishing closely related strains of cyanobacteria. 
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 مقدمه

فرآيند انجام دارا بودن کلروفيل و به دليل  هايانوباکتریس

و ديگر  هاجلبکفتوسنتز اکسيژنی توسط دو فتوسيستم که در 

ر بسياری د نيز مشهورند. آبی-سبز یهاجلبکاست، به آلی گياهان 

 هاآنبرای تاکسونومی  شناسیياهگالمللی از سيستم کد بين ،موارد

 هاآن شناسیيختر هایيژگیو براساسکه تنها  شودیماستفاده 

که  دهدیم، مطالعات فراساختاری نشان حال ينا بااست. 

و ديگر  يافتهسازمان فاقد هسته ،(هاپروکاريوت) هايانوباکتریس

مشخصه که  دارای ديواره پپتيدوگليکانی هستندو  بوده هااندامک

ديگری نيز  یهامشخصه به علاوه،گرم منفی است.  هاییباکتريو

را از ديگر  هاآنو توليد اکسيژن که  یدستگاه فتوسنتزمانند 

 .( et alLiu .2014)وجود دارند  سازدیممتمايز  هایباکتر

که از  داريتهتروس ایيسهر هایيانوباکتریس یبندرده

 هاآنفيزيولوژيکی  هایيژگیومتنوع و همچنين  شناسیيختر

ها ايجاد برای تاکسونوميست ، مشکلات بسياری راگيردیممنشا 

نادرست  هایيیشناسا، موجب شناسیيخترتنوع در  چراکه، کرده

بين نبايد  شناختیيخترفيزيولوژيکی و  یهاشباهتگرديده و 

مختلف سيانوباکتريايی، معياری برای انعکاس ارتباطات  هایيهسو

 همين امر منجر لذا در نظر گرفته شود.  هايهسوژنتيکی بين 

بندی برای رده یاعتمادقابلو  نوين یهاروشگسترش  به

 ؛است گرديده( هاسيانوپروکريوت) هايانوباکتریستاکسونوميکی 

، ارزيابی DNAترکيب بازهای  ایيسهمقامانند مطالعات  يیهاروش

 هاییاستراتژو  هاژنيابی ، توالیDNAهيبريداسيون  براساس

 DNA (2016 ,2014. et al Komárek.) ینگارانگشت

 یهایتوال مارکرهای مولکولی شاملامروزه استفاده از 

 HIP (Highly Iterated تکراری شدت بهپاليندرومی 

Palindromes ،)تکرارشونده سرهمپشتتکراری کوتاه  یهایتوال 

STRR (Short Tandemly Repeated Repetitive،)  توالی تکراری

 ERIC (Enterobacterialدرون ژنی توافقی اينتروباکتريوم 

Repetitive Intergenic Consensu)  تکراری  هایيندرومپالو

که  REP (Repetitive Extragenic Palindrome)خارج ژنی 

ناميده  rep-PCRهستند و  PCRبر محور  هایيکتکنشامل 

مرسوم هستند. اين  هايانوباکتریسدر فيلوژنی مولکولی  ،شودیم

 هایيهسوتکراری اليگونوکلئوتيدی حاضر در  هاییتوالاز  هاروش

متعلق به يک جنس باکتريايی برای تشخيص اعضای نزديک سيانو

ژنوم  ،واقع در (.Shokraei et al. 2019) کندیماستفاده 

تکراری پراکنده  هاییتوالها، دارای ها و يوکاريوتپروکاريوت

 دربارهو فقدان اطلاعات  هاآن ناشناختهعملکرد  رغمیعلهستند. 

، هایتوال، حضور اين اندشده پراکندهو  حفظچگونه  هاآن کهينا

 از تنها نه، هاآن شده محافظتو طبيعت  هاآن گستردهپراکنش 

، از اهميت بسياری DNA ینگارانگشتبرای  شناسیروش نظر

 هاگونهروشی جايگزين برای شناسايی  عنوان بهکه  برخوردار است

 هاییتوالاست.  شده یمعرفدر مطالعات گوناگون،  هايهسوو 

گزارش و سپس در  Calothrix، در ابتدا در ژنوم DNAتکراری 

 یهاجنسو بعدها در  Anabaena sp. PCC 7120 يهسو

 et Driscoll)شدند  يافتديگر نيز دار هتروسيست هايانوباکتریس

2018 .al.) توانندیمها تکراری در ژنوم پروکاريوت هاییتوال ،

 روشاتصالی برای پرايمرهای اليگونوکلئوتيدی در  هایيگاهجا

 ازيمرپل ایيرهزنجواکنش  واسطه بهژنوميک  هایینگارانگشت

rep-PCR  .باشدrep-PCR  براساس پرايمرهای اليگونوکلئوتيدی

 DNAتکراری، مکمل هستند و تکثير قطعات  هاییتوالاست که با 

 يرپذامکانرا  اندقرارگرفتهمختلف که بين اين عناصر  یهااندازهبا 

 ، مختلف هایاندازهچندگانه با های سپس، امپليکون .کنندیم

 ینگارانگشتالکتروفورز جداسازی شده و الگوهای  يلهوس به

 به اين صورت که  .آيدیماختصاصی برای هر سويه به دست 

مختلف  یهاجنستعداد متنوعی از اين عناصر تکراری در 

با استفاده از پرايمرهای  ،ينبنابرا .آيدیم، به دست هايانوباکتریس

 هايکروارگانيسمممختلفی از  DNA ینگارانگشت توانیممختلف 

 هایاندازهبا  rep-PCRمحصولات  يزآنالرا انجام داد. شناسايی و 

شده با اتيديوم  یگذارلکه یهاژلبصری  ينهمعامختلف، توسط 

 سپس شناسايی با کمک کامپيوتر و  و شودیمبرمايد، انجام 

شده با فلوئورفور ليبل  و يرتکثبه کمک اسکن ليزری محصولات 

با يکديگر  توانندیم DNA ینگارانگشت. الگوهای گيردیمصورت 

جداسازی  هایيهسوشباهت ارتباط  درجهبتوان مقايسه شوند تا 

 (. et alMoreira .2020)شده با يکديگر را تخمين زد 

، ابزاری قوی برای STRRو  HIP ،ERIC هاییتوال يزآنال

، هایتوالاختصاصی بودن اين  .اندشده یمعرفمطالعات تاکسونومی 

نيز مفيد ساخته را  هايانوباکتریسغيراگزنيک  یهاکشتبرای 

 ینگارانگشتبرای توليد  تنها نه ،کوتاه تکراری هاییتوالاين است. 

DNA  عنوان به، بلکه شوندیماختصاصی هر سويه استفاده 

 برای  يمرهایپرا صورت بههای اليگونوکلئوتيدی و هم پروب

 . روندیمبه کار  PCRبا  يرشدهتکثی  DNA هایيلپروفاتوليد 

 برای تفکيک  یاگسترده طور به، هایتوالاين ، علاوهبه 

Selvakumar & ) اندشده استفادهنيز  هايانوباکتریس هایيهسو

2008Gopalaswamy  .) ،سيانوباکتری  هایيهسومحققان

شناسايی کردند.  STRR هاییتوالسم را با استفاده از  يدکنندهتول

، سطح بالاتری از تنوع را STRR هاییتوالبا استفاده از  هاآن

چندين  ينب رامشخصی  هاییکلاستربندمشاهده کردند و 
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، همچنين STRR هاییتوالمستقل انجام دادند.  يانوباکتریس

 Gunnera magellanicaزيست با هم Nostocبرای تفکيک سويه 

همچنين، (. et al Negi .2019) اندشده استفاده .tinctoria Gاز 

 LTRRو  STRR هاییتوالبراساس  ینگارانگشتروش محققان، 

زيست و هم هایيزولهاناهمگنی در ميان  یآشکارسازرا برای 

 22نتايج نشان داد که ه دادند. اراي Gunnera هایگونه یزآزاد

 دانهنهان یهاگونهزيست با ايزوله هم 35مجموع از  Nostocايزوله 

Gunnera بودند (2019. et al Anand.) 

اول  درجهدر  هايانوباکتریس یبندرده که یحال رد

است اما همواره اين مشکل  ،شناختیيختر هایيژگیو براساس

 یهادر کشت هايکروبم شناسیيخترمطرح است که 

اصلی آنان در  شناسیيختراوقات نسبت به  بيشتر، يشگاهیآزما

شناسايی مانند  هایيژگیو. برخی کندیمطبيعت تغيير پيدا 

مختلف و  هایزيستيطمحدر  توانندیمها کينتآگازی يا  واکوئل

طی کشت،  توانندیمشرايط کشت متفاوت، متنوع باشند. يا حتی 

که ارزيابی اين اجازه را داده است  PCRناپديد شوند. تکنولوژی 

که اين  انجام گيرد تيدنوکلئودر سطح  هایگوناگونبرای شناسايی 

مدرن  شناسیيستز هایينهزم همهدر  يباتقرمهمی  يرتأثامر 

 شناسیيستزصورت گرفته در  هایيشرفتپبا  داشته است.

پذير شده است که ژنوم اين امر امکان ،مولکولی و بيوانفورماتيک

کرد.  کندوکاو فرد به منحصر هاییتواليک ارگانيسم را برای يافتن 

برای تفکيک يک گروه  توانیم فردمنحصربه هاییتوالاز اين 

، استفاده هاآنوندان نزديک از خويشا هايکروارگانيسممخاص از 

، امکان DNA هاییتوال (.Nowruzi & Blanco 2019کرد )

 DNA هاییتوال واقع در که دهدیماستنباط فيلوژنی موجودات را 

 يرپذيرتأثکمتر  شناختیيختر هایيژگیودر مقايسه با بسياری از 

طبيعی  یهافرآوردهو  هاژن براساس يپیژنوتهستند. تاکسونومی 

 ه يثانو یهاتياز متابول یعيف وسيد طيتول رغمبهاست. 

  نونک، تاهاآنسريع  یريت رشدپذيو قابل هايانوباکتریستوسط 

 قرار یبررس موردمتر ک هاآنفيلوژنتيک مولکولی و ژنتيک تکاملی 

 ازبرتر  هایيهسوو اين خود مشکلات زيادی را در معرفی  گرفته

 طورهمانبه همراه داشته است.  زيست فعالتوليد ترکيبات  لحاظ

 تواندیم هايانوباکتریسد در يجد يیايميش هایيبترکشف ککه 

 موردسويه  صحيحشود، معرفی  یامل صنعت داروسازکمنجر به ت

 تاکسونومی نيز از اهميت زيادی برخوردار است.  لحاظ از نظر

ژنتيک تکاملی و  هاییبررسبا توجه به اهميت  ،ن راستايادر 

 که يناو با توجه به  هايانوباکتریس هایيهسو ينهزم درمولکولی 

، اندناشناختهمناطق مختلف ايران  هایيانوباکتریسبيشتر  تاکنون

فازيک جهت آناليزهای استفاده از رويکرد پلی ،هدف از اين تحقيق

-يانوسلکولی ژنوميک و فيلوژنی مو ینگارانگشت ایيانهرادرون 

 .بودقنات استان گلستان  پنجموجود در  هایباکتری

 

 روش بررسی

 و آناليزهای فنوتيپيک یسازخالص، آوری، کشتجمع -

عمق کم یهاقناتآب شرب از تعدادی از  یهانمونه

 یهانامبه  (استان گلستان) گنبدکاووسشهرستان روستاهای 

، طباطبايی نزديک روستای آباديلوککوچک نزديک روستای شله

جلين،  آبادينحسروستای  کنزدي آبادعباسسر، تپه آبادينحس

عيدی اسفندياری نزديک روستای کلوکن و فيروزه نزديک 

26ʼ°54)طول جغرافيايی [يساقی روستای  55ʼ ʼ E)  و عرض

51ʼ°36)] يیايجغراف 25ʼ ʼ N) یآورجمع. (1)شکل  انجام شد 

 ؛صورت گرفتقنات  هایيوارهدو هم از از آب قنات  نيز هانمونه

از آب و  ليتریيلیم 500سه نمونه  ،که از هر چاه ترتيب ينا به

شد.  یآورجمعچاه با استفاده از کاردک  هایيوارهدسه نمونه از 

کشت داده  Z8 (Kotai 1972)شت جامد کط يمحدر  هانمونه

 يیروشناو درجه سلسيوس  28 یرشد با دما کدر اتاقشدند و 

 انجام شدکوانتا  موليکروم 30ت با شدت نفلورسلامپ  ممتد

(Nowruzi 2020.) 
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 .در منطقه تحت بررسی یبردارنمونه هایيستگاها -1شکل 
Fig. 1. Sampling stations in the area under investigation. 

 

  یهاها از کشتانوباکتریيس یسازخالص منظور به

از  کاملاه شد تا يمجدد ته ، سه تا پنج بار کشتآمده دست به

ک ين يب ،ونينان حاصل شود. جهت انکوباسيخالص بودن آن اطم

اطمينان از خالص  رایب .چهار هفته زمان در نظر گرفته شد یال

 R2ALAB163 (R2A)، از تلقيح در محيط کشت هايهسوبودن 

 ستروناستفاده گرديد. بعد از آماده شدن هر محيط، با سر سرنگ 

  شده خالصهای مينار فلو، مقداری از نمونه کشتودر زير ل

پتری تلقيح شد. سعی  یهاتشتک دورتادور نقطه نقطه صورت به

برداری انجام شود. ، نمونهشده خالصگرديد از تمام سطح کشت 

 درجه سلسيوس  22 ر دمایپتری تلقيح شده، د یهاتشتکسپس 

 درجه سلسيوس  30 يا در دمایو روز  هشت تا پنجبه مدت 

به مدت سه روز قرار داده شد و پس از رشد، وجود و يا عدم وجود 

شناختی ريختمرحله  .پرگنه در اطراف هر نقطه بررسی گرديد

کرومتر يمجهز به م یکروسکوپ نوريمبه کمک  هاسيانوباکتری

 کُمارِک براساسها يیشناسا ،تينها درو  مدرج انجام گرديد

(Komárek 2020) .صورت گرفت 

 16S-23S rRNA ITSتوالی  براساسشناسايی مولکولی  -

و  یسازخالصپس از  داريتهتروسسيانوباکتری  هایيهسو

مولکولی  هاییبررساطمينان از اگزنيک بودن محيط کشت، برای 

 لحاظ از نظر موردجنس  يیشناسا ی. براندمورد آزمايش قرار گرفت

از هر  جداشده هایيومهورموگوناز  DNAپس از استخراج  ی،ولکمول

استفاده  ITSو  S rRNA 16ژن  توالیاز  ،(Fiore et al. 2000) پرگنه

 DNAاستخراج  .(Iteman et al. 2000, Taton et al. 2003) گرديد

CTAB (Cetyltrimethylammonium bromide )به روش دستی 

از روش کيفی به کمک  DNA برای تعيين کيفيتانجام گرديد. 

ی به کمک دستگاه روش کمّاز نيز قرار دادن روی ژل الکتروفورز و 

 جفت بازی 1494تا  1454قطعات استفاده گرديد. نانودراپ 

16S-23S rRNA ITS به کمک PCR،  ميکروليتر  50حجم در

 تکثير گرديد.

 ترسيم درخت فيلوژنتيک -

مشابه  هایتوالیبرای يافتن نوکلئوتيد ست جستجوی بلا

 در ™GenBankهای دادهدر پايگاه موجود  16S rRNAژن 

NCBI  .16ژن توالی  سازیيفردهمانجام گرديدS rRNA  

مشابه  هایبررسی به همراه ديگر توالیدر اين  آمدهدست به

 MAFFT (7Ver. ) با استفاده از برنامه GeneBankاز  برگرفته

رسم درختان فيلوژنتيک  ،انتخاب بهترين مدلانجام گرديد. پس از 

 Maximumآناليزبا استفاده از و  Iqtree serverبا برنامه 

Likelihood کمک برنامه  . ويرايش درخت حاصله بهصورت گرفت

Figtree  وInkscape .انجام شد 

 S rRNA ITS23-S16آناليز ساختار ثانويه منطقه  -

، از وب سممرور ITSرسممم سمماختار ثانويه  منظور به

Mfold (( اسمممتفاده شمممد )3/2 نسمممخهZuker 2003 .) مناطق

،  tRNAIle، ژن D2 ،D3، مممارپيچ   D1-D1′مممارپيچ   مختلف     

 Iteman et al. (2000)طبق  B Boxو  tRNAAla، ژن V2مارپيچ 

يد   به  جسمممتجو گرد  یها ژنحضمممور  بينیيشپبرای ، علاوه. 

tRNA Ile  وtRNA Ala مانهاز سمما tRNAscan-SE  اسممتفاده

 گرديد.

 پاليندرومی هاییتوال يرتکث -

روی  STRRو  HIP ،ERIC یمرهايپرا PCR یهاليپروفا

 ضعيف از قوی تفکيک شوند. هایباند تاآگارز بارگذاری شدند  یهاژل
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و عدم حضور باندهای مجزا و قابل تکثير در هر الگوی  حضور

و  PCR HIP ،ERIC یهاليپروفابا  شده ديتول DNA ینگارانگشت

STRR برای ساختن اين اطلاعات ، به اطلاعات دوتايی تبديل شد و

 BioDiversity Pro (Ver. 2)افزار نرم دندروگرام مرکب، استفاده شد.

 گرديد.استفاده  Jaccardناليز کلاستر آپشن آناليز و با آبرای انجام 

شامل  هاواکنش، همه DNAبرای تکثير قطعات تکراری 

ميکروليتر  دوميکروليتر پرايمر، نيم ميکروليتر مسترميکس،  5/12

DNA  واحد بر ميکروليتر تگ  يکالگو وDNA انجام گرديد پليمراز .

-'ERIC1A) 5شامل  ERIC هاییتوالبرای  استفاده مورد يمرهایپرا

(ATGTAAGCTCCTGGGGATTCAC-3'  وERIC1B) 5'-

(AAGTAAGTGACTGGGGTGAGCG-3'  بودند. برنامهPCR 

 30دقيقه با  هفتبرای  سلسيوسدرجه  95شامل سيکل اول در 

 سلسيوسدرجه  52دقيقه،  يکبرای  سلسيوسدرجه  94سيکل )

دقيقه( و يک سيکل  هشتبرای  سلسيوسدرجه  65دقيقه،  يکبرای 

 چهاردقيقه و انکوباسيون نهايی در  16برای  سلسيوسدرجه  65در 

برای  .(Bruijn 1992)انجام گرفت  دقيقه 30برای  سلسيوسدرجه 

 ، STRR1a (5'-CCARTCCCCARTCCCC-3')تکثير پرايمر 

برای  سلسيوسدرجه  95شامل سيکل اول در  PCRبرنامه 

 56دقيقه،  يکبرای  سلسيوسدرجه  94سيکل ) 30دقيقه،  شش

 پنجبرای  سلسيوسدرجه  65دقيقه،  يکبرای  سلسيوسدرجه 

دقيقه و انکوباسيون  16برای  سلسيوسدرجه  65دقيقه( و يک سيکل 

ت دقيقه انجام گرف 30برای  سلسيوسدرجه  چهارنهايی در 

(Rasmussen & Svenning 1998 .) هاییتوالبرای تکثير HIP  

-'HIP-TG; 5'-GCGATCGCTG-3' ،HIP-GC; 5 يمرهایپرااز 

GCGATCGCGC-3'  وHIP-CA; 5'-GCGATCGCCA-3'  استفاده

 30دقيقه،  پنجبرای  سلسيوسدرجه  95شامل  PCRگرديد و برنامه 

برای  سلسيوسدرجه  30ثانيه،  30برای  سلسيوسدرجه  95سيکل )

 72ثانيه(، يک سيکل در  60برای  سلسيوسدرجه  72ثانيه،  30

 (Smith et al. 1998).د دقيقه انجام ش پنجبرای  سلسيوسدرجه 

 

 تیجهن

 شناختیيختر هاییبررس -
 هایيانوباکتریس شناختیيخترنتايج حاصل از بررسی 

سويه  ده، نشان از حضور گنبدکاووسدر پنج قنات شهرستان موجود 

، Aphanizomenonaceae تيره چهار( متعلق به 1جدول )

Nostocaceae ،Hapalosiphonaceae  وCalotrichaceae تحت 

در کلاد  یبررس موردسه سويه  .بود Nostocalesراسته 

Neowestiellopsis ،در کلاد  سويه يکCalothrix ،در کلاد  يهسو دو

Anabaena ،در کلاد  سويه يکAliinostoc ،در کلاد  سويه يک

Nodularia  در کلاد  يهسو دووDesmonostoc  جای گرفتند

 (.3و  2 یهاشکل)
 

 
 .A. Calothrix sp. Alborz 7، B. Neowestiellopsis sp :فاقد نيتروژن Z8در محيط کشت جامد  هايانوباکتریسهای در حال رشد پرگنه -2شکل 

Alborz 6 ،C. Neowestiellopsis sp. Alborz 8 ،D. Neowestiellopsis sp. Alborz 2، E. Desmonostoc sp. Alborz 10 ،F. Desmonostoc sp. 

Alborz 5، G. Nodularia sp. Alborz 9 ،H. Aliinostoc sp. Alborz 1، I. Anabaena sp. Alborz 4 ،J. Anabaena sp. Alborz 3. 
Fig. 2. Grown colonies of cyanobacteria on solid Z8 without nitrogen: A. Calothrix sp. Alborz 7, B. Neowestiellopsis sp. 

Alborz 6, C. Neowestiellopsis sp. Alborz 8, D. Neowestiellopsis sp. Alborz 2, E. Desmonostoc sp. Alborz 10,  

F. Desmonostoc sp. Alborz 5, G. Nodularia sp. Alborz 9, H. Aliinostoc sp. Alborz 1, I. Anabaena sp. Alborz 4,  

J. Anabaena sp. Alborz 3. 
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 ،A. Desmonostoc sp. Alborz 10 ،B. Desmonostoc sp. Alborz 5 :مختلف هایيانوباکتریس هایيهسوهای نوری ميکروگراف -3شکل 

C. Aliinostoc sp. Alborz 1 ،D. Anabaena sp. Alborz 4 ،E. Anabaena sp. Alborz 3 ،F. Nodularia sp. Alborz 9، 

G. Calothrix sp. Alborz 7 ،H. Neowestiellopsis sp. Alborz 6 ،I. Neowestiellopsis sp. Alborz 8، J. Neowestiellopsis sp. 

Alborz 2 (10و  5 = مقياس .)ميکرومتر 

Fig. 3. Different light micrographs of cyanobacteria strains: A. Desmonostoc sp. Alborz 10, B. Desmonostoc sp. Alborz 5, 

C. Aliinostoc sp. Alborz 1, D. Anabaena sp. Alborz 4, E. Anabaena sp. Alborz 3, F. Nodularia sp. Alborz 9, G. Calothrix 

sp. Alborz 7, H. Neowestiellopsis sp. Alborz 6, I. Neowestiellopsis sp. Alborz 8, J. Neowestiellopsis sp. Alborz 2  

(Bars = 5 and 10 µm). 

 

 ، عيدی اسفندياری و فيروزهآبادعباسکوچک، طباطبايی، در روستاهای شله شده يیشناسابومی  داريتهتروس هایيانوباکتریس -1جدول 

Table 1. Representing indigenous heterocystous cyanobacteria strains identified in Shol-e Koochak, Tabatabaii, Abbas 

Abad, Eidi Esfandiary, and Firoozeh villages 

Neowestiellopsis Anabaena Desmonostoc Calothrix Nodularia Aliinostoc Name of 

Ghanat/strain 
 -  - - - Shol-e Koochak 

-  - - -  Tabatabaii 

- - - - - - Abbas Abad 

 - - - - - Eidi Esfandiary 

     - Firoozeh 
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 فيلوژنتيکآناليزهای نتايج حاصل از  -

از سويه  ،درخت فيلوژنتيکبرای ساخت 

Gloeobacter violaceus  VP3-01 (FR798924 )

ريشه  عنوان هب  Synechococcus sp.  (AB015062)و

استفاده گرديد. نتايج حاصل از ارزيابی بهترين مدل برای 

، IQ tree serverساخت درخت با استفاده از وب سرور 

+F4+I+G2TPM  .کنار هر گره انشعابیاعداد بود، 

حاصل از  استرپ تبو فراوانی حاصل از آناليز دهندهنشان

 ساختهاست. با توجه به درخت فيلوژنتيک  تکرار 1000

نسل يا جد  نظر از هايهآراروابط بين  ه، هر شاخشده

بيانگر ميزان  ،طول شاخه. کندیم)نياکانی( را معين 

، طول واقع در که نسبت به نيای مشترک است هاتفاوت

برای  .است داده رخکه در يک شاخه است تعداد تغييرهايی 

 بخشيرزسويه مختلف  209از  ،مجموع درساخت درخت 

Nostocales  .با روش شده ساختهدرخت استفاده گرديد 

Maximum Likelihood   هايهسو که دهدیمنشان  

، Aphanizomenonaceae ،Nostocaceae تيرهچهار در 
Hapalosiphonaceae  وCalotrichaceae  کلاستربندی

درون تيره خود در يک کلاستر مشخص سويه شدند و هر 

نتايج حاصل از آناليز  است. قرار گرفتهويژه  رنگيکو 

 تيرهکلاستربندی شده در  هایيهسوفيلوژنتيکی 

Calotrichaceae  7نشان داد کهsp. Alborz  Calothrix 

 Calothrix desertica PCC 7102ه دارای قرابت با سوي

( در درصد 74/95)بوت استرپ و با حمايت بالای  است

نتايج حاصل از آناليز  .رديگیمکلاد مشترک قرار 

 تيرهبندی شده در کلاستر هایيهسوفيلوژنتيکی 

Hapalosiphonaceae  نشان داد که هر سه سويه

Neowestiellopsis sp. Alborz 6 ،Neowestiellopsis sp. 

Alborz 8  وNeowestiellopsis sp. Alborz 2  با ساير

با حمايت بالای بوت استرپ  Neowestiellopsis هایيهسو

نتايج حاصل از آناليز است.  گرفته قراردر يک کلاد مشترک 

 تيرهکلاستربندی شده در  هایيهسوفيلوژنتيکی 

Nostocaceae  سويه نشان داد کهsp.  Desmonostoc

Alborz 10 سويه با درصد(  6/97)قرابت فيلوژنتيکی  با

Desmonostoc sp. CENA386  گيردیمدر يک کلاد قرار 

بوت  با حمايت بالای Desmonostoc sp. Alborz 5 يهسوو 

 Nostoc sp. PCC 9231 هيسوبا درصد(  9/98) استرپ

 نتايج حاصل از آناليز . قرابت فيلوژنتيکی دارد

 تيرهکلاستربندی شده در  هایيهسوفيلوژنتيکی 

Aphanizomenonaceae  نشان داد کهsp.  Nodularia

Alborz 9  دارای قرابت با سويهNodularia Spumigena 

strain NSPH02  بوت استرپ است و با حمايت بالای 

 یهاهيسو .رديگیمبا آن در کلاد مشترک قرار درصد(  76)

Nodularia sphaerocarpa DQ185243  وNodularia 

sphaerocarpa HQ394174 کلاد قرار دارند.در يک ساب 

کلاستربندی  یهاهيسونتايج حاصل از آناليز فيلوژنتيکی 

نشان داد که سويه  Nostocaceae تيرهشده در 

Aliinostoc sp. Alborz 1 ه دارای بيشترين قرابت با سوي

Nostoc sp. 2LT05S03 بوت  حمايت بالای ست و باا

با آن قرابت فيلوژنتيکی دارد. درصد(  1/89)استرپ 

 یهاهيسونتايج حاصل از آناليز فيلوژنتيکی همچنين، 

نشان داد که  Nostocaceae تيرهکلاستربندی شده در 

 .Anabaena spو  Anabaena sp. Alborz 3 یهاهيسو

Alborz 4  درصد 98درون يک کلاد با قرابت فيلوژنتيکی 

با  Anabaena sp. BECID23 هيسوو با  رنديگیمقرار 

قرابت فيلوژنتيکی درصد(  6/83)بوت استرپ حمايت بالای 

 03/0 دهندهنشان، در شکل شده دادهقياس نشان م دارند.

 .(4)شکل  استجهش به ازای هر نوکلئوتيد 
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و ساير  مطالعه مورد هایيهسوروابط فيلوژنتيکی بين  -4شکل 

 16S rDNA ،Gloeobacter هاییتوال براساس هايانوباکتریس

violaceus VP3-01  وSynechococcus sp. (AB015062)  

درصد کنار هر گره  اعدادريشه درخت انتخاب شدند.  عنوان به

 را حمايت بوت استرپدرصد (/%بوت استرپ استاندارد )حمايت 

 .دهدیمنشان نمايی برای آناليز حداکثر بزرگ
Fig. 4. Phylogenetic relationships between studied strains 

and related cyanobacteria based on 16S rDNA sequences 

with Gloeobacter violaceus VP3-01 and Synechococcus 

sp. (AB015062) as out group. Numbers near nodes 

indicate standard bootstrap support (%)/ultrafast bootstrap 

support (%) for ML analyses. 
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 S rRNA ITS23-S16 آناليز ساختار ثانويه -

 ITSمختلف منطقه  یهابخشمقايسه تعداد نوکلئوتيد  -

 هشت، (et al. Iteman 2000.)و همکاران  ايتمانطبق 

، V2، مارپيچ tRNAIle، ژن D2 ،D3، مارپيچ D1-D1′ مارپيچمنطقه 

 یهاجدول) مشخص گرديد ITSروی ژن  B Boxو  tRNAAlaژن 

 یهاهيسوساير  با Calothrix sp. Alborz 7 هيسواز مقايسه (. 7تا  2

با  D1-D1′منطقه در  دهاينوکلئوتتعداد که  ه شدمشابه نشان داد

و  BOX A مناطق مطالعه موردسويه در  و بودمتفاوت  هاهيسوساير 

 11مشابه با  یهاهيسواما در ساير  ،است شده حذف tRNAهر دو 

 HQ847571.1 تنها در سويهنيز  V3بخش  .شتنوکلئوتيد وجود دا

Calothrix sp و HQ847580.1 Calothrix sp.  يافت گرديد 

 Neowestiellopsis sp. Alborz 6-2 یهاهيسومقايسه (. 2)جدول 

تعداد  BOXBو  D2 ،D3 ،BOX A نشان داد که در بخش

در  Neowestiellopsis sp. Alborz 8 اما سويه ،نوکلئوتيدها برابر

(. 3)جدول  شتنوکلئوتيدهای متفاوتی دا V3و  D1-D1′ ش بخ

سويه دو  ITSمختلف منطقه  یهابخشمقايسه تعداد نوکلئوتيد 

Desmonostoc sp. Alborz 5  وDesmonostoc sp. Alborz 10  با

 Desmonostoc sp. Alborzنشان داد که تنها سويه  مشابه یهاهيسو

تفاوت در تعداد  ،علاوهبه . است tRNAدارای هر دو منطقه  10

 سهيمقا(. 4)جدول  شدمشاهده  هابخشز در ساير نوکلئوتيدها ني

Nodularia sp. Alborz 9  همهکه مشابه نشان داد  یهاهيسوبا ساير 

 Nodulariaسويه  جز به ،شتندندا tRNAو  V3ناحيه  هاهيسو

harveyana CCAP 1452/1  کهAla tRNA، 73  نوکلئوتيد وجود

با ساير  Aliinostoc sp. Alborz 1(. مقايسه 5)جدول  شتدا

تنها  V3 . بخشبود tRNAدارای دو مشابه نشان داد که  یهاهيسو

نوکلئوتيد وجود  47با  MH497065.1 Aliinostoc soli در سويه

 جمله از هاهيسونوکلئوتيد تنها در بعضی از  11با  BOX Aشت. دا

 یهاهيسو(. مقايسه 6)جدول  بود موجود مطالعه موردسويه 

Anabaena sp. Alborz 3  وAnabaena sp. Alborz 4  با ساير

 نوکلئوتيد و 11با  BOX Aدارای هر دو  شان داد کهنيز ن هايهسو

 tRNAAla اما در سويه، بودندنوکلئوتيد  73با sp.  Anabaena

Alborz 4، tRNA-Ile بخش  و شتندا وجودV3  تنها در سويه

Anabaena sp. Alborz 3  (.7)جدول  بودجود مونوکلئوتيد  96با 

 

 مشابه هایيهسوو ساير  ITS Calothrix sp. Alborz 7مقايسه تعداد نوکلئوتيدهای مناطق  -2جدول 
Table 2. Comparison of the nucleotides length of the ITS regions of Calothrix sp. Alborz 7 and the other similar strains 
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Studied strain and reference strain 

- - - 32 - - - - - 72 Calothrix sp. Alborz 7 

- 11 18 34 64 73 74 10 21 66 KT336448.1: Calothrix sp. SEV5-4-C5 

50 11 17 34 65 73 74 11 20 68 HQ847571.1: Calothrix sp. HA4395-MV3 

- - - - - 73 74 9 19 63 KF761555.1: Calothrix sp. RSUAII 16S23S 

- 11 18 34 64 73 74 10 21 71 AF236642.1: C. parietina clone 102-2A 

51 11 17 33 35 - - 5 24 65 HQ847580.1: Calothrix sp. HA4186-MV5 

- 11 19 26 13 - - 5 43 66 FJ661009.1: Calothrix sp. Asko 16 

- 11 17 27 31 76 74 - - 60 FJ661007.1: Calothrix sp. Asko 3 

 

 مشابه هایيهسوو ساير  ITS Neowestiellopsis sp. Alborz 6-2-8مقايسه تعداد نوکلئوتيدهای مناطق  -3جدول 
Table 3. Comparison of the nucleotides length of the ITS regions of Neowestiellopsis sp. Alborz 6-2-8 and the other similar strains 
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Studied strain and reference strain 

96 11 17 32 6 65 74 12 19 72 Neowestiellopsis sp. Alborz 2 

61 11 17 30 28 73 74 12 19 71 Neowestiellopsis sp. Alborz 8 

96 11 17 30 28 73 74 12 19 72 Neowestiellopsis sp. Alborz 6 

- - 22 24 81 - 73 12 19 71 MN656995.1: Neowestiellopsis sp. KHW5 

- - - - - - - - - 55 MF066912.1: N. persica 

124 11 16 29 31 73 73 12 19 71 MN656995.1: Neowestiellopsis sp. KHW5 

- - - - - - - - - 93 MF066911.1: N. bilateralis 
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 مشابه هایيهسوو ساير  ITS Desmonostoc sp. Alborz 5-10مقايسه تعداد نوکلئوتيدهای مناطق  -4جدول 
Table 4. Comparison of the nucleotides length of the ITS regions of Desmonostoc sp. Alborz 5-10 and the other similar strains 
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Studied strain and reference strain 

- 11 17 27 29 - - 5 18 66 Desmonostoc sp. Alborz 5 

- - - - - 75 75 5 18 67 Desmonostoc sp. Alborz 10 

- 11 17 27 29 - - 5 18 66 KF761564.1: Desmonostoc sp. 

- 11 18 24 39 - - 5 17 65 KU161661.1: D. geniculatum 

 

 مشابه هایيهسوو ساير  ITS Nodularia sp. Alborz 9مقايسه تعداد نوکلئوتيدهای مناطق  -5جدول 
Table 5. Comparison of the nucleotides length of the ITS regions of Nodularia sp. Alborz 9 and the other similar strains 
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Studied strain and reference strain 

- 11 17 32 45 - - 5 18 66 Nodularia sp. Alborz 9 

- 11 17 36 122 73 - 5 - - AY768379.1: N. harveyana 

- 11 17 31 28 - - 5 18 66 AF367159.1: N. harveyana 

- 11 17 31 44 - - 5 19 65 MT488088.1: Nodularia sp. 

- 11 17 31 41 - - 5 18 65 MH979221.1: N. spumigena 

- 11 17 31 41 - - 5 18 65 AF367166.1: N. sphaerocarpa 

 

 مشابه هایيهسوو ساير  ITS Aliinostoc sp. Alborz 1مقايسه تعداد نوکلئوتيدهای مناطق  -6جدول 
Table 6. Comparison of the nucleotides length of the ITS regions of Aliinostoc sp. Alborz 1 and the other similar strains 
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Studied strain and reference strain 

- 11 17 30 39 73 74 10 20 69 Aliinostoc sp. Alborz 1 

- 11 15 25 16 - - 5 24 93 KY403996.1: A. morphoplasticum 

- - - 33 - - - - - 60 MK503791.1: Aliinostoc sp. SA18 

- - - 26 45 - - - 14 93 MK503792.1: Aliinostoc sp. SA24 

47 - 18 34 - - - - - 62 MK503793.1: Aliinostoc sp. SA30 

- - - 27 16 - - 5 20 66 MH497065.1: A. soli ZH1 

- 11 44 28 - - - - - 65 MH497064.1: A. tiwarii LIPS 

 

 مشابه هایيهسوو ساير  ITS Anabaena sp. Alborz 3-4مقايسه تعداد نوکلئوتيدهای مناطق  -7جدول 
Table 7. Comparison of the nucleotides length of the ITS regions of Anabaena sp. Alborz 3-4 and the other similar strains 
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Studied strain and reference strain 

- 11 17 32 40 73 - - - 72 Anabaena sp. Alborz 4 

96 11 17 36 14 73 74 11 19 67 Anabaena sp. Alborz 3 

- - - - - - - - - 65 KT290325.1: A. cylindrica 

- - - - - - - - - 65 KT290324.1: A. inaequalis 

- - - - - - - - - 65 KT290328.1: Anabaena sp. SAG 28.79 

- 11 19 32 44 - - 5 18 65 KT290322.1: Anabaena sp. SAG 12.82 

- - - 28 44 - - 5 21 65 MT577724.1: Anabaena sp. It 4 

- 11 17 26 - 72 73 11 19 63 HQ846552.1: Anabaena sp. A7 

- 11 17 36 16 73 74 10 19 70 HQ846551.1: A. iyengarii 

- 11 13 27 43 73 64 - - - HQ846550.1: A. oscillarioides 

- 11 12 52 25 73 74 11 23 65 HQ846527.1: A. oscillarioides 
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 B Boxو  D1-D1′ یهابخشدر  یاسهيمقا ليتحل و هيتجز -

 صورت به B Boxو  D1-D1′مناطق مختلف روی مارپيچ 

 طرفه ، لوپ يک(B)ميانی  دوطرفه، لوپ (A) دوطرفهلوپ انتهايی 

(C)  ها قاعده لوپو(D) ها در مقايسه لوپ. است شده مشخص

 هايهسوبا ساير  D1-D1′ Calothrix sp. Alborz 7مختلف  یهابخش

 موردسويه  انتهايی دوطرفهلوپ نشان داد که تعداد نوکلئوتيدها در 

ها در (. مقايسه لوپ5متفاوت است )شکل  هايهسوبا ساير  یبررس

 هايهسوبا ساير  Box B Calothrix sp. Alborz 7مختلف  یهابخش

 دوطرفهنشان داد که تعداد نوکلئوتيدهای لوپ انتهايی و لوپ نيز 

 (.8جدول و  6متفاوت است )شکل  هايهسوميانی با ساير 

 

 
Calothrix sp. Alborz 7, KT336448.1, HQ847571.1, KF761555.1, AF236642.1, HQ847580.1, FJ661009.1, FJ661007.1 

، M-fold)از وب سرور  بههای مشادر مقايسه با ساير سويه Calothrix sp. Alborz 7سويه  D1-D1′بينی ساختار ثانويه مارپيچ پيش -5شکل 

 .یاقاعده. لوپ D طرفه،. لوپ يکCدوطرفه ميانی،  لوپ. B. لوپ انتهايی دوطرفه، Aدرجه سلسيوس(:  37، دما 3/2 نسخه
Fig. 5. Predicted secondary structures for the D1-D1′ helices of Calothrix sp. Alborz 7 and the other similar strains. Secondary 

structures generated from M-fold web server (Ver. 2.3), temperature: 37 °C default; structure: untangled loop fix. Terminal 

bilateral bulge (A), Bilateral bulge (B), Unilateral bulge (C), Basal clamp (D). 

 
 

 
Calothrix sp. Alborz 7, KT336448.1, HQ847571.1, AF236642.1, HQ847580.1, FJ661009.1, FJ661007.1 

، 3/2 نسخه، M-fold)از وب سرور  های مشابهبا ساير سويه Calothrix sp. Alborz 7سويه  Box Bبينی ساختار ثانويه مارپيچ پيش -6شکل 

 . لوپ دوطرفه ميانی.B. لوپ انتهايی دوطرفه، Aدرجه سلسيوس(:  37دما 
Fig. 6. Predicted secondary structures for the Box B helices of Calothrix sp. Alborz 7 and the other similar strains. Secondary 

structures generated from M-fold web server (Ver. 2.3), temperature: 37 °C default; structure: untangled loop fix. Terminal 

bilateral bulge (A), Bilateral bulge (B). 
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 مشابه یهاهيسوو ساير  7sp. Alborz  Calothrix( بين B-Boxو  D-1D′1 مارپيچ) S rRNA23-S16مقايسه ساختار ثانويه  -8جدول 

Table 8. Comparison of secondary structure of 16S-23S rRNA (D1-D1′ helix and Box-B helix) between the Calothrix sp. Alborz 7 

and the other similar strains 

Studied strain and reference strain 

D1-D1′ helix BOX B 

Terminal 

bilateral 

bulge (A) 

Bilateral 

bulge (B) 

Unilateral 

bulge (C) 

Basal 

clamp (F) 

Terminal 

bilateral 

bulge (A) 

Bilateral 

bulge (B) 

Unilateral 

bulge (C) 

No. of 

nucleotide 

No. of  

loop 

No. of  

loop 

No. of 

nucleotide 

No. of 

nucleotide 

No. of 

nucleotide 

No. of 

nucleotide 
Calothrix sp. Alborz 7 8 3 1 10 12 10 - 

KT336448.1: Calothrix sp. SEV5-4 6 2 1 8 6 14 - 

HQ847571.1 Calothrix sp. HA4395 6 2 1 10 6 14 - 

KF761555.1: Calothrix sp. RSUAII 7 3 1 10 - - - 

AF236642.1: C. parietina 6 2 - 8 6 7 5 

HQ847580.1: Calothrix sp. HA4186 6 1 3 8 5 7 5 

FJ661009.1: Calothrix sp. Asko 16 6 3 1 6 7 7 - 

FJ661007.1: Calothrix sp. Asko 3 18 - 3 8 5 6 - 

 

نشان داد که  D1-D1′مختلف  یهابخشها در مقايسه لوپ

 .Neowestiellopsis spو Neowestiellopsis sp. Alborz 6سويه  ود

Alborz 8  هشت نوکلئوتيددر قسمت لوپ ابتدايی دوطرفه دارای ،

 .بودنوکلئوتيد  پنجدارای  Neowestiellopsis sp. Alborz 2 اما سويه

اما تعداد  ،شتمشابه نيز لوپ دوطرفه ابتدايی وجود دا یهاهيدر سو

های دوطرفه در هر سويه لوپ تعداد .بود متفاوت هاآننوکلئوتيدهای 

وجود ها هيسو همهدر  طرفهيکلوپ  .بودلوپ  سهتا  1متفاوت و بين 

 ،در قسمت پايه انتهايی .بودلوپ متغير  2تا  1و تعداد آن بين  شتدا

 .Neowestiellopsis sp یهاهيسواما در  ،تعداد نوکلئوتيدها متفاوت

Alborz 6  وNeowestiellopsis sp. Alborz 8  نوکلئوتيد و  10دارای

نوکلئوتيد  هشتدارای  Neowestiellopsis sp. Alborz 2 سويهدر 

نشان  Box Bمختلف  یهابخشها در مقايسه لوپ(. 7)شکل  بود

تعداد و ابتدايی  دوطرفهدارای لوپ  هاهيسو همهداد که 

 .Neowestiellopsis sp هيسو .بود ريتغم هاآننوکلئوتيدهای 

Alborz 6  وNeowestiellopsis sp. Alborz  نوکلئوتيد و  هشت

  .شتنوکلئوتيد دا پنج Neowestiellopsis sp. Alborz 6 هيسو

 .Neowestiellopsis spو Neowestiellopsis sp. Alborz 6 هيسودر 

Alborz 2  ر دکه  حالی در ،نوکلئوتيد هفتدارای  دوطرفهلوپ

Neowestiellopsis sp. Alborz 8 مشاهده شدنوکلئوتيد  نه  

 (.9جدول و  9)شکل 

 

 
Neowestiellopsis sp. Alborz 6, Neowestiellopsis sp. Alborz 2, Neowestiellopsis sp. Alborz 8, KF417427.1, KT715746.1, KT715745.1, DQ786172.1, 

DQ786170.1, DQ786173.1, DQ786171.1, MN656995.1, MF066912.1, KY883375.1, MF066911.1 

  بههای مشامقايسه با ساير سويه در Neowestiellopsis sp. Alborz 2, 6, 8 یهاهيسو D1-D1′بينی ساختار ثانويه مارپيچ پيش -7شکل 

 .یاقاعده. لوپ D طرفه،. لوپ يکCدوطرفه ميانی،  لوپ. B. لوپ انتهايی دوطرفه، Aدرجه سلسيوس(:  37، دما 3/2 نسخه، M-fold )از وب سرور
Fig. 7. Predicted secondary structures for the D1-D1′ helices of Neowestiellopsis sp. Alborz 2, 6, 8 and the other similar 

strains. Secondary structures generated from M-fold web server (Ver. 2.3), temperature: 37 °C default; structure: untangled 

loop fix. Terminal bilateral bulge (A), Bilateral bulge (B), Unilateral bulge (C), Basal clamp (D). 
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Neowestiellopsis sp. Alborz 6, Neowestiellopsis sp. Alborz 2, Neowestiellopsis sp. Alborz 8, KF417427.1, MN656995.1, DQ786172.1, DQ786170.1, 

DQ786173.1, DQ786171.1, KT715745.1, KT715746.1 

 های مشابه با ساير سويه Neowestiellopsis sp. Alborz 2, 6, 8 یهاهيسو Box Bبينی ساختار ثانويه مارپيچ پيش -8شکل 

 . لوپ دوطرفه ميانی.B. لوپ انتهايی دوطرفه، Aدرجه سلسيوس(:  37، دما 3/2 نسخه، M-fold)از وب سرور 
Fig. 8. Predicted secondary structures for the Box B helices of Neowestiellopsis sp. Alborz 2, 6, 8 and the other similar strains. 

Secondary structures generated from M-fold web server (Ver. 2.3), temperature: 37 °C default; structure: untangled loop fix. 

Terminal bilateral bulge (A), Bilateral bulge (B). 

 

 مشابه یهاهيسوو ساير  2sp. Alborz  Neowestiellopsis ,6 ,8( بين B-Boxو  D-1D′1 مارپيچ) S rRNA23-S16مقايسه ساختار ثانويه  -9جدول 

Table 9. Comparison of secondary structure of 16S-23S rRNA (D1-D1′ helix and Box-B helix) between the Neowestiellopsis sp. 

Alborz 2, 6, 8 and the other similar strain 

Studied strain and reference strain 

D1-D1′ helix BOX B 

Terminal 

bilateral 

bulge (A) 

Bilateral 

bulge (B) 

Unilateral 

bulge (C) 

Basal 

clamp (F) 

Terminal 

bilateral 

bulge (A) 

Bilateral 

bulge (B) 

Unilateral 

bulge (C) 

No. of 

nucleotide 

No. of  

loop 

No. of  

loop 

No. of 

nucleotide 

No. of 

nucleotide 

No. of 

nucleotide 

No. of 

nucleotide 
Neowestiellopsis sp. Alborz 6 8 1 3 10 13 7 - 

Neowestiellopsis sp. Alborz 2 5 3 1 8 13 7 - 

Neowestiellopsis sp. Alborz 8 8 2 2 10 13 9 - 

KF417427.1: 1104-1661 8 2 2 10 12 7 - 

KT715746.1 9 1 1 6 6 16 - 

KT715745.1 9 1 1 6 8 15 - 

DQ786172.1 5 2 1 22 6 15 - 

DQ786170.1 5 2 1 22 6 15 - 

DQ786173.1 5 3 2 6 6 - 5 

DQ786171.1 5 3 2 6 6 - 5 

MN656995.1 8 2 2 10 11 10 - 

MF066912.1 8 2 1 4 - - - 

MF066911.1 10 3 1 10 - - - 

KY883375.1 10 2 2 8 - - - 

 

نشان داد که  D1-D1′مختلف  یهابخشها در مقايسه لوپ

مشابه دارای لوپ  یهاهيسوو  Desmonostoc sp. Alborz 5سويه 

 .Desmonostoc spاما سويه ،نوکلئوتيد پنجبا  دوطرفهابتدايی 

Alborz 10 لوپ  سهدارای  هاهيسو همه .شتنوکلئوتيد دا هشت

 هيسونوکلئوتيدهای  تعداد .بودند طرفهيکو يک لوپ  دوطرفه

Desmonostoc sp. Alborz 5  هشتاوت و دارای متف هاهيسوبا ديگر 

 Box Bمختلف  یهابخشها در مقايسه لوپ( 9)شکل  بودنوکلئوتيد 

 یهاهيسوو  مطالعه مورد یهاهيسو BOX Bدر بخش نشان داد که 

 هيسو دو. بودندنوکلئوتيد  هفتابتدايی با  دوطرفهمشابه دارای لوپ 

 .Desmonostoc spو Desmonostoc sp. Alborz 5 مطالعه مورد

Alborz 10  های مشابه نوکلئوتيد و سويه 11دارای  دوطرفهدر لوپ

 (.10جدول و  10 )شکل دبودننوکلئوتيد  10دارای 
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Desmonostoc sp. Alborz 5, Desmonostoc sp. Alborz 10, KF761565, KX787933.1, KF761564.1, KU161661.1 

)از وب سرور  بههای مشادر مقايسه با ساير سويه Desmonostoc sp. Alborz 5-10 یهاهيسو D1-D1′بينی ساختار ثانويه مارپيچ پيش -9شکل 

M-fold ،درجه سلسيوس(:  37، دما 3/2 نسخهA ،لوپ انتهايی دوطرفه .B .دوطرفه ميانی،  لوپCطرفه،. لوپ يک D یاقاعده. لوپ. 
Fig. 9. Predicted secondary structures for the D1-D1′ helices of Desmonostoc sp. Alborz 5-10 and the other similar strains. 

Secondary structures generated from M-fold web server (ver. 2.3), temperature: 37 °C default; structure: untangled loop fix. 

Terminal bilateral bulge (A), Bilateral bulge (B), Unilateral bulge (C), Basal clamp (D). 

 

 
Desmonostoc sp. Alborz 5, Desmonostoc sp. Alborz 10, KF761565.1, KX787933.1, KF761564.1, KU161661.1 

 )از وب سرور های مشابهبا ساير سويه Desmonostoc sp. Alborz 5-10 یهاهيسو Box Bبينی ساختار ثانويه مارپيچ پيش -10شکل 

M-fold ،درجه سلسيوس(:  37، دما 3/2 نسخهA ،لوپ انتهايی دوطرفه .B.لوپ دوطرفه ميانی . 
Fig. 10. Predicted secondary structures for the Box B helices of Desmonostoc sp. Alborz 5-10 and the other similar strains. 

Secondary structures generated from M-fold web server (Ver. 2.3), temperature: 37 °C default; structure: untangled loop fix. 

Terminal bilateral bulge (A), Bilateral bulge (B). 
 

 مشابه یهاهيسوو ساير  5sp. Alborz  Desmonostoc-10( بين B-Boxو  D-1D′1 مارپيچ) S rRNA23-S16مقايسه ساختار ثانويه  -10جدول 

Table 10. Comparison of secondary structure of 16S-23S rRNA (D1-D1′ helix and Box-B helix) between the Desmonostoc sp. 

Alborz 5-10 and the other similar strains 

Studied strain and reference strain 

D1-D1′ helix BOX B 

Terminal 

bilateral 

bulge (A) 

Bilateral 

bulge 

(B) 

Unilateral 

bulge (C) 

Basal 

clamp (F) 

Terminal 

bilateral 

bulge (A) 

Bilateral 

bulge (B) 

Unilateral 

bulge (C) 

No. of 

nucleotide 

No. of  

loop 

No. of  

loop 

No. of 

nucleotide 

No. of 

nucleotide 

No. of 

nucleotide 

No. of 

nucleotide 
Desmonostoc sp. Alborz 5 5 3 1 8 7 11 - 

Desmonostoc sp. Alborz 10 8 3 1 10 7 11 - 

KF761565.1: 808-1478 5 3 1 10 7 10 - 

KX787933.1: 1106-1777 5 3 1 10 7 10 - 
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نشان داد که  D1-D1′مختلف  یهابخشها در مقايسه لوپ

اما در  ،نوکلئوتيد با پنجابتدايی  دوطرفهدارای لوپ  هاهيسو همه

 .بود نوکلئوتيد هفتابتدايی دارای  دوطرفهلوپ  ،AF367159.1سويه 

اما در سويه  ،دوطرفهلوپ  دودارای  یبررس مورد یهاهيسو همه

AF367159.1مقايسه (. 11)شکل  شتوجود دا دوطرفهلوپ  ، سه

 مطالعه موردسويه  نشان داد که Box Bمختلف  یهابخشها در لوپ

 یهاهيسوبا ساير  کهنوکلئوتيد  پنجابتدايی با  دوطرفهدارای لوپ 

 هفتدارای يک لوپ دوطرفه با  هاهيسو همه. بود مشابه متفاوت

 11دارای ، MH979221.1 هيسواما اين لوپ در  ،ندبود نوکلئوتيد

 (.11جدول و  12)شکل  بودنوکلئوتيد 

 

 

Nodularia sp. Alborz 9, MT488088.1:1457-1888, AF367166.1:1-351, MH979221.1:97-519, AF367159.1 

، M-fold)از وب سرور  بههای مشادر مقايسه با ساير سويه Nodularia sp. Alborz 9سويه  D1-D1′بينی ساختار ثانويه مارپيچ پيش -11شکل 

 .یاقاعده. لوپ D طرفه،. لوپ يکCدوطرفه ميانی،  لوپ. B. لوپ انتهايی دوطرفه، Aدرجه سلسيوس(:  37، دما 3/2 نسخه
Fig. 11. Predicted secondary structures for the D1-D1′ helices of Nodularia sp. Alborz 9 and the other similar strains. 

Secondary structures generated from M-fold web server (Ver. 2.3), temperature: 37 °C default; structure: untangled loop fix. 

Terminal bilateral bulge (A), Bilateral bulge (B), Unilateral bulge (C), Basal clamp (D). 
 

 

 

Nodularia sp. Alborz 9, MT488088.1, AF367166.1, MH979221.1:97-519, AF367159.1, AY768379.1 

 نسخه، M-fold)از وب سرور  های مشابهبا ساير سويه Nodularia sp. Alborz 9سويه  Box Bبينی ساختار ثانويه مارپيچ پيش -12 شکل

 . لوپ دوطرفه ميانی.B. لوپ انتهايی دوطرفه، Aدرجه سلسيوس(:  37، دما 3/2
Fig. 12. Predicted secondary structures for the Box B helices of Nodularia sp. Alborz 9 and the other similar strains. Secondary 

structures generated from M-fold web server (Ver. 2.3), temperature: 37 °C default; structure: untangled loop fix. Terminal 

bilateral bulge (A), Bilateral bulge (B). 
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 مشابه یهاهيسوو ساير  Nodularia sp. Alborz 9( بين Box-Bو  D1-D1′ مارپيچ) 16S-23S rRNAمقايسه ساختار ثانويه  -11جدول 

Table 11. Comparison of secondary structure of 16S-23S rRNA (D1-D1′ helix and Box-B helix) between the Nodularia sp. Alborz 

9 and the other similar strains 

Studied strain and reference strain 

D1-D1′ helix BOX B 

Terminal 

bilateral 

bulge (A) 

Bilateral 

bulge 

(B) 

Unilateral 

Bulge (C) 

Basal 

clamp (F) 

Terminal 

bilateral 

bulge (A) 

Bilateral 

bulge (B) 

Unilateral 

bulge (C) 

No. of 

nucleotide 

No. of  

loop 

No. of 

loop 

No. of 

nucleotide 

No. of 

nucleotide 

No. of 

nucleotide 

No. of 

nucleotide 
Nodularia sp. Alborz 9 5 2 3 6 5 7 - 

MT488088.1: 1457-1888 5 2 3 6 6 7 - 

AF367166.1: 1-351 5 2 3 6 8 7 - 

MH979221.1: 97-519 5 2 3 6 8 11 - 

AF367159.1 7 3 1 10 8 7 - 

AY768379.1 - - - - 7 7 - 

 

نشان داد که  D1-D1′مختلف  یهابخشها در مقايسه لوپ

ابتدايی با تعداد نوکلئوتيدهای  دوطرفهدارای لوپ  هايهسو همه

 .بودمتفاوت  هايهسونيز در  دوطرفه یهالوپتعداد  د.بودنمتفاوت 

 هایيهسوو  یبررس موردتنها در سويه  طرفهيکيک لوپ 

Aliinostoc sp. MK503793.1  وAliinostoc soli شت وجود دا

نشان داد  Box Bمختلف  یهابخشها در مقايسه لوپ(. 13)شکل 

 ،نوکلئوتيد هشتابتدايی با  دوطرفهدارای لوپ  یبررس موردسويه  که

 Aliinostocو  Aliinostoc sp. MK503792.1در سويه  که یحال در

morphoplasticum ،و  14)شکل  شتنوکلئوتيد وجود دا شش

 (.12جدول 

 

 
 

Aliinostoc sp. Alborz 1, Aliinostoc morphoplasticum, Aliinostoc sp. SA18, Aliinostoc tiwarii, Aliinostoc sp. SA24, Aliinostoc sp. SA30, Aliinostoc soli 

، M-fold)از وب سرور  بههای مشادر مقايسه با ساير سويه Aliinostoc sp. Alborz 1 هيسو D1-D1′بينی ساختار ثانويه مارپيچ پيش -13شکل 

 .یاقاعده. لوپ D طرفه،. لوپ يکCدوطرفه ميانی،  لوپ. B. لوپ انتهايی دوطرفه، Aدرجه سلسيوس(:  37، دما 3/2 نسخه
Fig. 13. Predicted secondary structures for the D1-D1′ helices of Aliinostoc sp. Alborz 1 and the other similar strains. 

Secondary structures generated from M-fold web server (Ver. 2.3), temperature: 37 °C default; structure: untangled loop fix. 

Terminal bilateral bulge (A), Bilateral bulge (B), Unilateral bulge (C), Basal clamp (D). 
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Aliinostoc sp. Alborz 1, Aliinostoc morphoplasticum, Aliinostoc sp. SA24 

 نسخه، M-foldهای مشابه )از وب سرور با ساير سويه Aliinostoc sp. Alborz 1 هيسو Box Bبينی ساختار ثانويه مارپيچ پيش -14شکل 

 . لوپ دوطرفه ميانی.B. لوپ انتهايی دوطرفه، Aدرجه سلسيوس(:  37، دما 3/2
Fig. 14. Predicted secondary structures for the Box B helices of Aliinostoc sp. Alborz 1 and the other similar strains. Secondary 

structures generated from M-fold web server (Ver. 2.3), temperature: 37 °C default; structure: untangled loop fix. Terminal 

Bilateral bulge (A), bilateral bulge (B). 

 

 های مشابهو ساير سويه sp. Alborz Aliinostoc 1 بين( B-Box و D-1D′1 مارپيچ) S rRNA23-S16 مقايسه ساختار ثانويه -12جدول 

Table 12. Comparison of secondary structure of 16S-23S rRNA (D1-D1′ helix and Box-B helix) between the Aliinostoc sp. Alborz 

1 and the other similar strains 

Studied strain and reference strain 

D1-D1′ helix BOX B 

Terminal 

bilateral 

bulge (A) 

Bilateral 

bulge (B) 

Unilateral 

bulge (C) 

Basal 

clamp (F) 

Terminal 

bilateral 

bulge (A) 

Bilateral 

bulge (B) 

Unilateral 

bulge (C) 

 

No. of 

nucleotide 

No. of  

loop 

No.  

of loop 

No. of 

nucleotide 

No. of 

nucleotide 

No. of 

nucleotide 

No. of 

nucleotide 
Aliinostoc sp. Alborz 1 8 3 1 10 8 10 - 

KY403996.1: A. morphoplasticum NOS 6 6 - 10 6 7 - 

MK503791.1: Aliinostoc sp. SA18 7 3 - 10 - - - 

MH497064.1: A. tiwarii LI PS 7 4 - 10 - - - 

MK503792.1: Aliinostoc sp. SA24 6 6 - 10 6 8 - 

MK503793.1: Aliinostoc sp. SA30 6 3 1 10 - - - 

MH497065.1: A. soli ZH1 5 3 1 10 - - - 

 

 

نشان داد  D1-D1′مختلف  یهابخشها در مقايسه لوپ

ابتدايی با تعداد  دوطرفهدارای لوپ  هاهيسو همهکه 

لوپ  ، سهیبررس مورد هيسو دو ند.بودمتفاوت  یدهاينوکلئوت

، KT290325.1 یهاهيسو که یحال در ،شتنددا دوطرفه

KT290324.1  وKT290328.1  سويه  ند.بودلوپ  دودارای

Anabaena sp. Alborz 4  3 هيسولوپ و  1دارای Anabaena 

sp. Alborz  مقايسه (. 15)شکل  بود طرفهيکلوپ  دودارای

دارای  هايهسو نشان داد که Box Bمختلف  یهابخشها در لوپ

ند. سويه بود ابتدايی با تعداد نوکلئوتيدهای متفاوت طرفهيکلوپ 

Anabaena sp. Alborz 4  نوکلئوتيد و سويه  هشتدارای

Anabaena sp. Alborz 3  و  16)شکل  بودنوکلئوتيد  17دارای

 (.13جدول 
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Anabaena sp. Alborz 4, Anabaena sp. Alborz 3, EU636199.1, KT290325.1, KT290324., KT290328.1, KT290322.1, MT577724.1, HQ846552.1, 

HQ846551.1, HQ846527.1 

 )از وب سرور بههای مشادر مقايسه با ساير سويه Anabaena sp. Alborz 3-4 یهاهيسو D1-D1′بينی ساختار ثانويه مارپيچ پيش -15شکل 

M-fold، درجه سلسيوس(:  37، دما 3/2 نسخهA ،لوپ انتهايی دوطرفه .B .دوطرفه ميانی،  لوپCطرفه،. لوپ يک D یاقاعده. لوپ. 
Fig. 15. Predicted secondary structures for the D1-D1′ helices of Anabaena sp. Alborz 3-4 and the other similar strains. 

Secondary structures generated from M-fold web server (Ver. 2.3), temperature: 37 °C default; structure: untangled loop fix. 

Terminal bilateral bulge (A), Bilateral bulge (B), Unilateral bulge (C), Basal clamp (D). 

 
 

 

Anabaena sp. Alborz 4, Anabaena sp. Alborz 3, KT290322.1, MT577724.1, HQ846552.1, HQ846551.1, HQ846550.1 

، M-fold)از وب سرور  مشابه هایيهسوبا ساير  Anabaena sp. Alborz 3-4 یهاهيسو Box Bبينی ساختار ثانويه مارپيچ پيش -16شکل 

 . لوپ دوطرفه ميانی.B. لوپ انتهايی دوطرفه، Aدرجه سلسيوس(:  37، دما 3/2 نسخه
Fig. 16. Predicted secondary structures for the Box B helices of Anabaena sp. Alborz 3-4 and the other similar strains. 

Secondary structures generated from M-fold web server (Ver. 2.3), temperature: 37 °C default; structure: untangled loop fix. 

Terminal bilateral bulge (A), Bilateral bulge (B). 
 

ی حاصل از آناليز هادندروگرامتحليل  و يهتجزنتايج حاصل از  -

 های پاليندرومییتوال
 Anabaena هيسو دونشان داد  STRRبررسی نتايج کلاستر 

sp. Alborz 3 / Anabaena sp. Alborz 4  درصدی با  90شباهت

درصدی  80با شباهت  Aliinostoc sp. Alborz 1 هي. سوشتنديکديگر دا

 .Desmonostoc sp هيسو دو در کلاد مشترکی با اين دو قرار گرفت.

Alborz 5 / Desmonostoc sp. Alborz 10  وNeowestiellopsis 

sp. Alborz 8 / Neowestiellopsis sp. Alborz 2 صورت  هرکدام به

 درصدی با 70جداگانه در کلادهای مشترک دوتايی با شباهت 

در دورترين  Nodularia sp. Alborz 9سويه  هم قرار گرفتند.

  ها داشتکلاد قرار گرفت و کمترين قرابت را با ساير نمونه

 (.17)شکل 
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 مشابه یهاهيسوو ساير  3sp. Alborz  Anabaena-4 نيب( B-Boxو  D-1D′1 مارپيچ) S rRNA23-S16مقايسه ساختار ثانويه  -13جدول 

Table 13. Comparison of secondary structure of 16S-23S rRNA (D1-D1′ helix and Box-B helix) between the Anabaena sp. Alborz 

3-4 and the other similar strains 

Studied strain and reference strain 

D1-D1′ helix BOX B 

Terminal 

bilateral 

bulge (A) 

Bilateral 

bulge 

(B) 

Unilateral 

bulge (C) 

Basal 

clamp (F) 

Terminal 

bilateral 

bulge (A) 

Bilateral 

bulge (B) 

Unilateral 

bulge (C) 

No. of 

nucleotide 

No. of 

loop 

No. of 

loop 

No. of 

nucleotide 

No. of 

nucleotide 

No. of 

nucleotide 

No. of 

nucleotide 
Anabaena sp. Alborz 4 9 3 1 8 8 16 - 

Anabaena sp. Alborz 3 7 3 2 10 17 7 - 

EU636199.1: 1345-1833 A. circinalis ACMB13 6 3 1 10 - - - 

KT290325.1: A. cylindrica PCC 7122 7 2 2 10 - - - 

KT290324.1: A. inaequalis CCAP 1446/1A 7 2 2 10 - - - 

KT290328.1: Anabaena sp. SAG 28.79 7 2 2 10 - - - 

KT290322.1: Anabaena sp. SAG 12.82 5 3 3 6 7 7 - 

MT577724.1: Anabaena sp. It 4 7 3 1 8 9 7 - 

HQ846552.1: Anabaena sp. A7 5 3 1 10 7 10 - 

HQ846551.1: A. iyengarii RPAN70 6 3 1 10 5 11 - 

HQ846527.1: A. oscillarioides RPAN4 7 3 - 8 - - - 

HQ846550.1: A. oscillarioides RPAN69 - - - - 6 - 5 

 

 

 
 .STRR1aپروفايل تکثير پرايمر  براساسدندروگرام مرکب  -17شکل 

Fig. 17. Composite dendrogram based on the STRR1a primer amplification profile. 
 

  )سمت راست( 18مطابق شکل  HIP ATبررسی نتايج کلاستر 

  Anabaena sp. Alborz 3 / Anabaena sp. Alborz 4 هيسو دونشان داد 

  Aliinostoc sp. Alborz 1سويه  درصدی با يکديگر دارند. 90شباهت 

 هيسو دو گرفت. دو قراردرصدی در کلاد مشترکی با اين  80با شباهت 
Desmonostoc sp. Alborz 5 / Desmonostoc sp. Alborz 10  

 .Neowestiellopsis sp درصدی و 80در يک کلاد مشترک با شباهت 

Alborz 2 / Neowestiellopsis sp. Alborz 8 75کلاد مشترک با شباهت  در 

 Calothrixو  Nodularia sp. Alborz 9 هيسو قرار گرفتند. هم بادرصدی 

sp. Alborz 7  وNeowestiellopsis sp. Alborz 6  در فاصله دورتر و 

 ،)سمت چپ( 18طبق شکل . شتنددا هانمونهقرابت کمتری نسبت به ساير 

 Anabaena sp. Alborz 3 / Anabaenaکهنشان داد  HIP CAنتايج پرايمر 

sp. Alborz 4  وNodularia sp. Alborz 9  درصدی با يکديگر  90شباهت

 Desmonostoc sp. Alborz 5 ،Desmonostoc sp. Alborzسويه سه دارند.

درصدی در يک کلاد مشترک  85با شباهت  Aliinostoc sp. Alborz 1و  10

 Neowestiellopsis sp. Alborz هيسو سههمچنين،  گرفتند. با يکديگر قرار

2 ،Neowestiellopsis sp. Alborz 8  وNeowestiellopsis sp. Alborz 6  

 .Calothrix sp هيسو گرفتند. درصدی در کلاد مشترک قرار 80با شباهت 

Alborz 7 شتدا هانمونه در فاصله دورتر و قرابت کمتری نسبت به ساير. 
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 )سمت راست(. HIP-AT)سمت چپ( و  HIP-CAپروفايل تکثير پرايمرهای  براساسدندروگرام مرکب  -18شکل 

Fig. 18. Composite dendrograms based on the HIP-CA (left) and HIP-AT (right) primers amplification profile. 
 

نشان داد  )سمت چپ( 19طبق شکل  HIP TGنتايج پرايمر 

 .Neowestiellopsis sp. Alborz 2 / Neowestiellopsis sp هيسو دوکه 

Alborz 8  درصدی به يکديگر داشتند و سويه  100شباهت

Neowestiellopsis sp. Alborz 6  در يک  هاآندرصدی با  90با قرابت

 / Anabaena sp. Alborz 4سويه سه کلاد مشترک قرار گرفت.

Anabaena sp. Alborz 3  وDesmonostoc sp. Alborz 10  

 Desmonostoc sp. Alborz 5با يکديگر در يک کلاد مشترک و سويه 

 Nodularia sp. Alborz 9 هيسو قرار گرفت. هاآندر فاصله دورتری از 

 بود. هاهيسودرصد در دورترين کلاد از ساير  50دارای قرابت کمتر از 

 )سمت راست( 19شکل  براساس HIP GCنتايج کلاستر 

 .Anabaena sp. Alborz 3 / Anabaena sp هيسو دو نشان داد

Alborz 4  هيسو دودرصدی داشت و  100با يکديگر شباهت 

Desmonostoc sp. Alborz 5 / Desmonostoc sp. Alborz 10  با

  قرار گرفتند. هاآندرصدی در يک کلاد مشترک با  75شباهت 

 .Neowestiellopsis sp. Alborz 2 / Neowestiellopsis sp هيسو دو

Alborz 6  درصدی با يکديگر در يک کلاد مشترک و  80با شباهت

 هاآندورتری از  فاصلهدر  Neowestiellopsis sp. Alborz 8سويه 

 قرار گرفت.

 

 
 )سمت راست(. HIP-GC)سمت چپ( و  HIP-TGپروفايل تکثير پرايمرهای  براساسدندروگرام مرکب  -19شکل 

Fig. 19. Composite dendrograms based on the HIP-TG (left) and HIP-GC (right) primers amplification profile. 
  

نشان )سمت چپ(  20 شکل براساس ERIC Aنتايج کلاستر 

 Desmonostoc sp. Alborz 10و  Aliinostoc sp. Alborz 1 داد که

 / Anabaena sp. Alborz 3هيسو دودرصدی و  90با شباهت 

Anabaena sp. Alborz 4 بادر يک کلاد مشترک  هرکدام  

، Neowestiellopsis sp. Alborz 8 سويه سه قرار گرفتند. هم

Neowestiellopsis sp. Alborz 2  وNeowestiellopsis sp. Alborz 6 

 هيسو درصدی با يکديگر در يک کلاد قرار گرفتند. 80با قرابت 

Nodularia sp. Alborz 9  در فاصله دورتر و قرابت کمتری نسبت 

  داشت. هانمونهبه ساير 

 )سمت راست( 20شکل  براساس ERIC Aنتايج کلاستر 

، Desmonostoc sp. Alborz 5 هيسونشان داد که سه 

Desmonostoc sp. Alborz 10  وAliinostoc sp. Alborz 1  با

 هيسو دودرصدی در يک کلاد مشترک با يکديگر و  90شباهت 

Anabaena sp. Alborz 3 / Anabaena sp. Alborz 4  در فاصله

 .Neowestiellopsis spهيسو دو قرار گرفتند. هاآندورتری با 
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Alborz 6 وNeowestiellopsis sp. Alborz 2  درصدی  80با قرابت

در فاصله  Neowestiellopsis sp. Alborz 8در يک کلاد و سويه 

در  Calothrix sp. Alborz 7 هيسو قرار داشت. هاآنکمی دورتر از 

 .شتدا هانمونهفاصله دورتر و قرابت کمتری نسبت به ساير 

 

 

 )سمت راست(. ERIC1B)سمت چپ( و  ERIC1Aپروفايل تکثير پرايمرهای  براساسدندروگرام مرکب  -20شکل 
Fig. 20. Composite dendrograms based on the ERIC1A (left) and ERIC1B (right) primers amplification profile. 

 

 بحث

 یهامشکلکشت،  طيدر مح هاسيانوباکتری یريختتنوع 

 Anand) کرده است جاديا هاآن یتاکسونوم ينهزم دررا  یفراوان

مختلف با استفاده  یهاط کشتيدر مح هايزولها یرو یبررس(. 2019

 يیدوتا يدهایکلف يک که شامل توصيکلاس يیشناسا یدهاياز کل

جاد يرا به علت ا یفراوان یهاانواع نمونه است، مشکل هایشکلو 

 یکه برا هايیيژگیواز  یش و عدم ثبات بعضيتنوع در طول آزما

در  ،مثال عنوان بهجاد کرده است. ي، اشودیماستفاده  يیشناسا

 محققانتوسط  Anabaenaمختلف  یهاهيسو يیشناسا یقيتحق

 بامنجر به شناسايی  شناختیيختر یارهايمع براساسمختلف 

ط يد شراين بود که شايا هاآن. ابتدا تصور ديمتفاوت گرد یهانام

 جيما نتا، اشودیممتفاوت  هایيیشناساکشت متفاوت منجر به 

 یهاگونهاز  یمتفاوت یهاهينشان داد که سو گريد یهاشيآزما

Nostoc کاملامشابه و شرايط کشت  یهاکشتمحيط در  زين  

 شدند يیمتفاوت شناسا کاملا طور بهتوسط دو محقق يکسان 

(Allen et al. 1995 ،Stein 1973.) 

 هایيژگیوبر تنها  یمتک هایيیشناسااز  یاريبس

انجام  صحيحنا طور بهو  یسطح یليمواقع خ شتريب ،شناختیيختر

 یشگاهيآزما یهاقياد در تحقيز یو موجب بروز خطاها شودیم

که  دهدینشان م ديجد یهاقيتحق(. Komárek 2009) شودیم

 هانهنمو شناسیيختر هایيژگیواز  یبيترک ديبا حيصح یتاکسونوم

 کيکموتاکسونوم ک،يپيفنوت شامل اطلاعات یزاچندف یهابا روش

 انيدر م شناختیيخترون ياسيوار ،نيبنابرا. باشد یپيو ژنوت

 یلوژنيو مشکلات به وجود آمده در ف هايانوباکتریس یهاهيسو

و  یمولکول یهااز روش تا، دانشمندان را بر آن داشت هاآن یمولکول

 ،استفاده کنند یکيژنت یهایبر توالمتمرکز  یژن یماکرها براساس

 يلهوس بهاد يبه مقدار ز شناختیيختر هایيژگیواز  یاريبس چراکه

 یهایژگيو عنوان بهمشخص  صورت بهاست و  ريرپذييط تغيمح

طبق  (.Whitton 1992) ستندين يناناطم قابلک يتاکسونوم

سيانوباکتريايی  هایيهسواز درصد زيادی های صورت گرفته، برآورد

 اندشده دادهتشخيص  شناسايی و اشتباه بهموجود در سراسر جهان 

 .گرديده است نادرست یهاگزارشمنجر به ثبت  يجهنت درکه 

موجودات را  یلوژنيامکان استنباط ف DNA هاییتوالاستفاده از 

از  یاريبا بس سهيدر مقا  DNA هاییتوال ،واقع در که دهدیم

 (.Komárek 2016) دنيرپذيرتأثکمتر  شناختیيختر یهایژگيو

به توصيف ( Kabirnataj et al. 2020) کبيرنتاج و همکاران

  Desmonostocو  Aliinostoc ،Desikacharya يدجد یهاگونه

سويه سيانوباکتريايی با  پنج فازيک پرداختند.با روش پلی

از مناطق مختلف استان مازندران  Nostocشبيه به  شناسیيختر

گونه  سه فازيک مورد ارزيابی قرار گرفتند.جدا شدند و با روش پلی

 و Desmonostocديگر به  يهسو دوو  Aliinostocبه کلاد 

Desikacharya با توجه به موقعيت فيلوژنتيکی و  اما .ندداشت تعلق

 ،مطالعه موردگونه  پنج هر ،ITSو ساختار ثانويه  16S-23Sآناليز ژن 

و  هاقارچو  هاجلبک یگذارنامالمللی و مطابق با کد بين جديد بودند

 .Casamatta et al) و همکاران کاسماتا .شدند یگذارنامگياهان 

 شده محافظتنشان دادند که ساختار ثانويه مناطق  (2005
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16S-23S ITS اين ژن در . مفيد باشند یبندطبقهبرای  تواندیم

وسيع  طور بهبسياری از آناليزهای فيلوژنتيکی سيانوباکتريايی 

نقش اساسی در  تنها نهاين مناطق  که آنجا از .شوندیماستفاده 

سلول ندارند، بلکه در طول زمان  هایيتفعالسنتز پروتئين و کل 

 RNA یهاژنتغييرهای بسيار کمی يافتند. ساختمان ثانويه 

فيلوژنتيکی بر پايه  يزهایآنال است. شده محافظتريبوزومی بسيار 

برای سازماندهی  ایيهپا 16S rRNA يژهو به ،مارکرهای مولکولی

  Casamatta) استبوده  هايانوباکتریس هایيرهتدوباره برخی از 

et al. 2005 .)16از دو مارکر ژنتيکی  ،مطالعه حاضر درS rRNA  و

ITS  با روش انتخاب و  هايهسوبرای شناسايیIq tree web server 

مشابه با  هایيهسو که در نتيجهدرخت فيلوژنتيکی رسم گرديد 

 در يک کلاد مشترک قرار گرفتند. بوت استرپ حمايت بالای

  Sihvonen)توسط سيهوونن و همکاران  یامطالعهدر 

et al. 2007 ) 16توالی ژن ازS rRNA  یهاجنسبرای تفکيک 

کشت  42که از بررسی  ترتيب ينا به؛ کردندمختلف استفاده 

 ، Calothrix،Rivulariaهای سيانوباکتريايی متعلق به جنس
Gloeotrichia  وTolypothrix  شناختی مشابه ريخت لحاظ ازکه

 يک Tolypothrixو  Calothrix, Gloeotrichia بودند دريافتند که

و دارای تنوع ژنتيکی زيادی  دهندینمگروه منوفيلتيک را تشکيل 

، برای 16S rRNAکه مارکر ژنی  داداين تحقيق نشان  يجنتا .هستند

 .لازم را دارد يیآکارسيانوباکتری  یهاجنستفکيک 

از ( Muhlsteinova et al. 2014) و همکارانش انوستيلمو

 یبندطبقهمارکر مولکولی برای  عنوان به 16S-23S ITSژن توالی 

ان استفاده کردند و منجر به معرفی بموجود در بيا هایيانوباکتریس

  .شد .Trichocoleus desertorum sp. nov سويه جديدی به نام

نقش مهمی  عليرغمموجود در بيابان  هایيانوباکتریس یبندطبقه به

مطالعه نشان داد اين  ،کمتر توجه شده است ،در اکوسيستم دارندکه 

 يسهمقا بر ساختار ثانويه اثر بگذارد. تواندیم ITSتفاوت در اپران که 

نداشتند نسبت به اپرانی با دو ژن  tRNAژن  اصلاکه  هايیپرانا

tRNA ،بايد  ،ينبنابرا .ساختار ثانويه خاص و متفاوتی را نشان دادند

 ؛يکسانی دارند با يکديگر مقايسه شوند tRNAکه تعداد  يیهااپران

با الگوی يکسان نيز تفاوت وجود  يیهااپرانممکن است در  اگرچه

 16S rRNAسويه که دارای شباهت کمی در منطقه  سه داشته باشد.

بودند درون يک کلاستر  T. desertorum هایيهسوبا يکديگر و ديگر 

گفت اين  توانیمنداشتند که  V2 سه سويه ناحيه هر قرار گرفتند.

در يک کلاستر نقش دارد و  هاآندر قرارگيری  V2عدم حضور 

با بررسی ساختار  ،اين مطالعهدر . سويه استويژگی مشخص اين سه 

ITS  نشان داده شد که سويهAnabaena sp. Alborz 4  دارای يک

tRNA  است و ناحيهV3 اما سويه  ،نداردAnabaena sp. Alborz 3 

 Neowestiellopsisسويه  سه است. V3و ناحيه  tRNA دودارای 

sp. Alborz 2, Neowestiellopsis sp. Alborz 6  و

Neowestiellopsis sp. Alborz 8  هر سه دارای ناحيهV3  و دو

tRNA با يکديگر تفاوت داشت هاآناما تعداد نوکلئوتيدهای  ،بودند. 

به ( González-Resendiz et al. 2018)نزالس و همکاران گُ

از  شده جدا هایيانوباکتریسو فيلوژنتيکی  شناختیيختربررسی 

 هایيژگیو براساس .ندرام پرداختآسواحل سنگی اقيانوس 

اين  ،های داخلی و انشعابات کاذبمانند هتروسيت شناسیيختر

اما در برخی از  ،تعلق داشت Brasilonemaجمعيت به جنس 

 Brasilonema هتروسيت در مقايسه با اندازهمانند  ديگر هایيژگیو

نشان داد که اين  ITSو  16S rRNAژن  توالی یبررس متفاوت بود.

شناختی آن با نوع تيپيک يخترکه ويژگی  ينا وجود باجمعيت 

يک  يجهنت در .است Rivulariaceae تيرهمتعلق به  شت،تفاوت دا

و چهار نوع  Nunduva fasciculata gen. nov. جنس جديد به نام

شان داد ن D1-D1′ در بخش ITSساختار ثانويه  رسم معرفی گرديد.

در لوپ  هایتوالکه تنها در لوپ ابتدايی تفاوت داشتند و همه 

متفاوت  يدهانوکلئوتتعداد  BOX B در انتهايی مشابه بودند. طرفهيک

و  Desmonostoc sp. Alborz 5 يهسو دو ،نيزدر اين مطالعه . بودند

Desmonostoc sp. Alborz 10  تنها در لوپ ابتدايی بخشD1-D1′ 

 هایيهسوبا  Nodularia sp. Alborz 9اما سويه  ،تفاوت داشتند

در  و مشابه خود تنها در تعداد نوکلئوتيد پايه انتهايی متفاوت بود

 نيز تفاوت داشتند. BOX Bتعداد نوکلئوتيد 

های بررسی، به (et al Rivandi .2021) و همکاران يوندیر

شده از آب  یسازخالصشناختی و فيلوژنی سويه سمی ريخت

 ITSو  16S rRNAدرياچه لواسان، با استفاده از مارکرهای ژنی 

از درخت فيلوژنی رسم شده  آمده دست بهنتايج  براساس. پرداختند

با سويه سمی  یسميرغهای ، سويه16S rRNAژن  مبتنی بر

Anabaena sp. B3 (CCC B3)،  نشدند.  یبندخوشهدرون يک کلاد

نشان داد که  Mfoldبا استفاده از  ITSنتايج حاصل از آناليز ژن 

 هایيهسوبا ساير  Anabaena sp. B3 تفاوت سويه سمی ينترمهم

 دوطرفهتعداد نوکلئوتيدهای لوپ انتهايی  ،.Anabaena sp یسميرغ

 است. اين در D1-D1´ ميانی در مارپيچ دوطرفههای و تعداد لوپ

ها کدام از سويهدر هيچ Box Bحالی است که ساختمان مارپيچ 

 .Desmonostoc sp يهسو دواين مطالعه نيز در  .نداشتتفاوتی 

Alborz 5  وDesmonostoc sp. Alborz 10  نوکلئوتيد  در تعدادتنها
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حالی است که  اين در .تفاوت داشتند D1-D1′ شلوپ ابتدايی بخ

 .ها با يکديگر تفاوتی نداشتنآ Box Bساختمان مارپيچ 

رويکرد با ( Nowruzi et al. 2018)همکاران نوروزی 

و  شناختیيخترهای ويژگی یهاتفاوتفازيک، به بررسی پلی

از مناطق مختلف کشاورزی  شده جداسيانوباکتری  يهدوسوژنوتيپی 

، شناسايی و واقع درشيرين استان کرمانشاه پرداختند.  یهاآبو 

 Scytonema sp. N11و  Calothrix sp. N42هر دو  یبندطبقه

 منظر اززمانی به وجود آمد که  هاچالشبود.  کنندهيجگساز و مشکل

هستند،  Calothrix يهسو دواين  رسيدیمبه نظر  ،شناختیيختر

با اما با رشد بيشتر،  ،باريک بودند های اوليه بدون انشعاب،زيرا رشته

تايج حاصل از ن .مدندآنيز به وجود  هاشاخهانجام آناليز مولکولی، 

و مقايسه فيلوژنتيکی نشان داد که  16S rRNAتعيين توالی قطعه 

 به که گيرندیممختلف فيلوژنتيکی قرار  یهاخوشهدر  يهسو دو

 .شدند یگذارنام Scytonema sp. N11و  Calothrix sp. N42 عنوان

 يهسو( Osorio-Santos et al. 2014)و همکاران ريو سُاُ

Oculatella فيلوژنتيکی  يزنالآ .ندناليز کردآو  يابیتوالی ،را جداسازی

در  تفاوت صورت گرفت. ITSهای و اپران 16S rRNAژن  براساس

در  pو همچنين فاصله  ITS شده محافظتساختار ثانويه منطقه 

ITS  گونه جديد معرفی  هفتگونه مجزا شد و  یبندطبقهمنجر به

نشان داد که با  Oculatellaگونه  هفتدر  ITSمنطقه  يزنالآ شد.

مشابه است و حداقل دو اپران دارد که  Pseudanabaenalesبيشتر 

های در اپران هايچمارپ. ندارد tRNAو ديگری  tRNAيکی دو 

 D1-D1′ مارپيچ ساختمان .شتندمشابهی دا یساختارهامختلف 

 O. kauaiensisدر  جز بهها  Oculatellaبيشترين شباهت را در همه 

هر دو  Alborz 7.Calothrix sp سويه ،اين مطالعه نيز در .شتدا

tRNA  مشابه دارای  هایيهسو که یحال در ،بود شده حذفدر آن

هر دو  .Alborz 1 Aliinostoc spدر سويه  اما ،بودند tRNAدو 

tRNA انديدهگردمشابه حذف  هایيهسودر  و شده حفظ. 

به موفق ( Nowruzi & Shalygin 2021) شالگيننوروزی و 

 Dulcicalothrixجديد سيانوباکتری به نام  سويه يکشناسايی 

.sp. nov alborzica شدند. اين  شده از مزارع استان کرمانشاه جدا

 16S-23S ITSو  rbcL، rpoC1 شناسايی با استفاده از ژن مارکرهای

نشان داد که اين سويه  شناختیيختر هاییبررس انجام گرديد.

نشان  S rRNA16ناليز ژن آاما  ،است Calothrixمتعلق به جنس 

 یبندطبقه يديتا یبرا قرار دارد. xDulcicalothriداد که در کلاستر 

نيز استفاده شد و نتايج  1rpoC و rbcL اين سويه جديد از مارکرهای

 يزنالآ کرد. يديتارا  S rRNA16 ژن براساس aAlborzic سويه جديد

در  Alborzicaداد که سويه  نشان S ITS23-S16 ساختار ثانويه

  است. فرد به منحصردارای ساختار  Dulcicalothrix مقايسه با

بررسی شد و  ITSو  s rRNA16 ژن در اين مطالعه نيز دو

، علاوه به کردند. يديتاج درخت فيلوژنتيکی را يها نتادندروگرام

های جديد با و گونه هاجنسشناسايی  ينهزم درزيادی تحقيقات 

 عنوان بهاست.  شده انجامهای ساختاری و عملکردی استفاده از ژن

به معرفی  موفق( Nowruzi & Soares 2021)نوروزی و سارز ، مثال

از  شده جدا .Alborzia kermanshahica gen. nov جنس جديد

 استان کرمانشاه شدند. اين شناسايی با استفاده از ژن مزارع

 .انجام گرديد MCYو  16S rRNA-23S ITS مارکرهای

 از استفاده که است ساخته آشکار بسياری مطالعات

 در تکامل طول در ساختار حفظ دليل به مولکولی مارکرهای

 دار،هتروسيت هایسيانوباکتری ژنتيکی تنوع و فيلوژنی هاییبررس

 يک از استفاده با تحقيق حاضر، در ،بنابراين .دارند زيادی کاربرد

 مولکولی، مارکرهای عنوان به عملکردی و ساختمانی هایژن از سری

 وکرايی شُ .پرداخته شد سيانوباکتری ده مولکولی فيلوژنی ارزيابی به

 رويکرد يک از استفاده با ،(Shokraei et al. 2019) همکاران

 یهاگونه ژنوتيپی و شناختیيختر هایيژگیو در تفاوت فازی،پلی

 مورد دررا  تحقيق نخستين هاآن. قراردادند یبررس مورد تلفمخ

  مشابه یترکانوبايس هيسو هفت از مستند یژنوم نگاری اثرانگشت

 HIP، ERIC پاليندرومی توالی نوع سهبا استفاده از  رانيا در را هم

با استفاده  ،همچنين. انجام دادند مولکولی مارکر عنوان به STRR و

 ينهزم در، اطلاعات جديدی STRR-PCR ینگارانگشتاز تکنيک 

حصول که  آيدیم به دست Azollaدر  هايانوباکتریستاکسونومی 

ت. روش اس ترمشکلديگر  یبندطبقه یهاروشين نتايج از طريق ا

 برای مطالعات  یارزش باممکن است وسيله  PCR ینگارانگشت

 و  Azollaزيست با هم هایيانوباکتریس یبندطبقهتنوع و 

  مذکور باشد. روش مربوطهو ميزبانان  هايانوباکتریستکامل بين 

نيز بسيار مفيد است  Azollaبرای تاکسونومی  ،ينهمچن

(2010. et al Thajuddin.) 

 حيصح یتاکسونومطور که قبلا نيز اشاره شد، همان

 یهاروشبا  هانمونه شناسیيختر هایيژگیواز  یبيترک بايستمی

 یپيو ژنوت کيکموتاکسونوم ک،يپيشامل اطلاعات فنوتی چندفاز

 يلهوس به یاديبه مقدار ز شناختیيختر هایيژگیواز  یاريبس .باشد

 یهایژگيو عنوان بهمشخص  صورت  بهاست و  ريرپذييط تغيمح

، DNA یهایستند. استفاده از توالين يناناطم قابلک يتاکسونوم

از دو مارکر  استفاده .دهدیمموجودات را  یلوژنيمکان استنباط فا
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و رسم درخت  هايهسوبرای شناسايی  ITSو  16S rRNAژنتيکی 

بوت  مشابه با حمايت بالای هایيهسوفيلوژنتيکی نشان داد که 

حاضر  مطالعهاز  ،علاوه به در يک کلاد مشترک قرار گرفتند. استرپ

تکراری يافت شده در ژنوم  یهایتوالکه  شودیمنتيجه گرفته 

به همراه  HIPپاليندرومی تکراری  یهایتوال ژهيو به هایانوباکتريس

در کشف  16S rRNA-23S ITSو  ERICو  STRR یهایتوال

بسيار  مطالعه مورد یهاهيسوارتباطات ژنومی و تعيين نوع در ميان 

يک کليد تشخيص برای تمايز بين  عنوان به توانندیمو  مفيدند

 ب وآدر مناطق مختلف زيستی و  هاآنو شناسايی  هایانوباکتريس

که در اين مطالعه  يیاهدندروگرام هوايی و جغرافيايی استفاده شوند.

کردند که  دييتارا  16S rRNAفيلوژنی حاصل از ژن  ايجنت ،تهيه شد

 یهایتوالو  ITSو  16S rRNAدو مارکر ژنتيکی اين امر استفاده از 

برای ارزيابی  مولکولیمارکرهای  عنوان بهرا  پشت سرهم تکرارشونده

 .کندیم دييتا سيانوباکتری یهاهيسو تنوع
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