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 چکیده

هستند.  یریو محصولات تخم یاغلب مزارع کشاورز یعیطب یکروفلوراز م یجزئ Leuconostocجنس  هاییباکتر

 یاز اجزا CRISPR/Cas یستم. سشودیم یرتخم یندمنجر به شکست فرآ یمهاجم خارج دی.ان.ایتوسط انواع  یآلودگ

 یعوقاا یبر مبنا لوکونوستوکجنس  مختلف هاییهسو یتکامل یرمطالعه مس یناست. در ا هایباکتر یمنیا یستمس یاصل

 یدهایو تناوع فاژهاا و پمسام یابیارز یفشار انتخاب یطشرا تحت اندازفاصله هاییتوال یشدگحذف و اضافه یب،ترک

تشابه از  یشترین. بشدمطالعه  Leuconostocجنس  هاییهسو CRISPR/Cas یستمهدف قرار داده شده توسط سمهاجم 

 Leuconostocدر دو گونه  هااندازفاصلهو حذف در  شدگیاضافه وقایع و هااندازفاصلهدهنده یلتشک یتوال رکیبنظر ت

pseudomesenteroides  وLeuconostoc gelidum  سااویه از اندازفاصااله 45مشاااهده شااد. تعااداد AMKR21  گونااه 

L. gelidum  فاژAlteromonas phage JH01 ینتطااب  باا فاژهاا باود. هم نا یازانم یشاترینکه ب ادندرا هدف قرار د 

 یدهایپمسام گیاریبود. در ماورد هادف Escherchia phage یتطاب ، مربوط به فاژها یتعداد انواع فاژ دارا یشترینب

 L. gelidumگونه  NBRC113246 یهتوسط سو Leuconostoc citreum از یدهاییپمسم گیریمورد هدف 177مهاجم، 

 یمنایا هااییساتمس یاتمطالعاه اهم ینا یجمختلف بود. نتا هاییهسو ینمطابقت در ب یزانم یشترینشد که ب ییشناسا

  یاافاطمعاات در تعر یاناز ا بارداریبهاره یازو ن یوفااژباکتر یحااو هااییطدر محا یاداریدر پا یااییباکتر یقایتطب

 .کرد آشکاررا  یکاربرد هاییونرمولاسف

 .، تکاملتنوع ژنتیکی سیستم ایمنی تطبیقی، ،Leuconostocجنس  :های کلیدیواژه
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 مقدمه

( Leuconostoc) نوستوکلوکو جنس یهاباکتری

Cienkowski (1878 )بااار توسااط  یناولاا یباارا

 یان(. اHucker et al., 1930شادند ) یجداسااز

 یااهی،در ارتباط با ماواد گ یسنت طوربه هاباکتری

 یر،شاا یااری،تخم هاااییدنیو نوشاا یجاتساابز

 یشود و جزئیم یافتمحصولات روزانه و گوشت 

 زارعاغلااب ماا یعاایطب یکروسااکوپیم از فلااور

 .Jeon et al. 2017; Chen et alهستند ) یکشاورز

 یتقابل یل. به دلLeuconostoc spp ی(. اعضا2020

 یاداغلاب در تول اساتیلیو د یداسا یکلاکت یدتول

 هاالوکونوساتوککاربرد دارناد.  یریتخم یغذاها

گرم مثبت، کاتاالاز  یرپروتئولیتیک،کوکوس غ یک

و  اسااید،و متحماال بااه  یتوکرومفاقااد ساا ی،منفاا

درجاه  25تا  18رشد  یینهبه یبا دما یربیماریزاغ

. (lonvaud-funnel et al. 1999)هستند  سلسیوس

 هاا،یادارتربوهک یارتخم یا از طر هاباکتری ینا

 (. Thunell. 1995) کنندیم یدتول یداس یکلاکت

جفت باز  2038396به طول  لوکونوستوک ژنوم

 ینآن با GC یاست. محتوا اییرهدا یشآرا یدارا

از  هااییدرصد گزارش شده است. گونه 40تا  37

 دارای کاااه انااادشاااده ییشناساااا لوکونوساااتوک

تند و هسامگابااز  3/1تا  80با طول  یدهاییپمسم

و ( bacteriocinباکتریوسااین )کننااده رمز هااایژن

 Leuconostoc. کنندمیرا رمز  یتراتس یسممتابول

carnosum ینو باه هما کندیم یدتول یوسینباکتر 

انواع  ی)حت هاباکتری یرقادر به مهار رشد سا یلدل

 عنوانباهاساتفاده  یتقابل ین( است و بنابرایکنزد

 یو گوشت یلات لبندر محصو یستیز ینگهدارنده

 (. Lonvaud-Funel. 1999را دارد )

و در چرخاه  کننادمیحملاه  هاباکتریبه  فاژها

 منظورباهرا  یزباانم یسالول ینسرعت ماشا یتیکل

منجر به مرگ  یتکه در نها برندیبالا م خود یرتکث

. شاوندمیزنده  یهاباکتریو کاهش تعداد  یزبانم

 یارتخم یندرآامر منجر به شکست ف ینا یتدر نها

 .Nami et al. 2021; Sadeghi et al) شاودمی

توساط فااژ  هاباکتری یزمضرات ل یر(. از سا2022

شادن و  یدیتاوان باه کااهش اسا یمابه  توانمی

 اشااره کارد کاهش توسعه بافت و طعام محصاول

(Atamer et al. 2011; Nami et al. 2020). 

 تداخل و باا اساتفاده یسمبا مکان یسپرکر سیستم

در مقاباال  mRNAو  یاختصاصاا هاااییناز پااروتئ

کارده، و منجار  یجادمقاومت ا یدهافاژها و پمسم

 هاییطمقابله با مح یبرا یباکتر یبالا یبه سازگار

(. Rostampour et al. 2022) شااوندمی ی یاادهپ

 یدارا هااباکتری درصد 40 اندمطالعات نشان داده

 یانا هعمادطور باههستند،  CRISPR/Cas یستمس

 یجاا پمسمیدها نه و هاکروموزوم یرو هایستمس

در صورت حذف  یباکتر یمنیا یستمس زیرا دارند

 CRISPR/Cas یستم. سیدخواهد د یبآس یدپمسم

مهاااجم  دی.ان.ایدر مقاباال  یقاایدفاااع تطب یااک

 یسااتمس یقاایتطب رآینااد. فکناادمی یجااادا یخااارج
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CRISPR و  یاانب ی،در سه مرحله شامل ساازگار

 یکاه(. زمانLillestol. 2006) شودنجام میاتداخل 

 یتوسط فاژ آلوده شود، در مرحله سازگار یباکتر

مهاااجم  یهااادی.ان.ای یگاارد یااااز فاااژ  یقطعااات

ژناوم  CRISPR هاییهشده و در آرا یکپ یخارج

 CRISPR یاه. ساپس، آراشاوندمیدرج  یاییباکتر

پاااردازش  یتکااارار یهااااتوالیو در  یسااایرونو

بالغ را کاه  crRNA (CRISPR RNA)تا  ،شودمی

 یجاادا ،دهادیما یلدوبلکس تشک tracer RNAبا 

(. در طاول مرحلاه Makarova et al. 2011کناد )

شاده در  یلتاداخل، دوبلکاس تشاک یعنای یینها

حاضر را  دی.ان.اِتعامل کرده،  Cas9قبل با مرحله 

بااه  ،کناادمی یبررساا PAM یک تااوالیاا یباارا

و آن  شاودمیمتصل ( protospacer) یسرپروتواسپ

(. Riesenberg et al. 2022) دهاادیرا باارش ماا

 واحااد  یااکشااده ذکر Casهمااراه  یهاااپروتئین

کاه در  دهنادیما یلتشاکگاذار یرتاث یا گرمداخله

در  یاکنوکلئوئ یدهایهدف و بارش اسا ییشناسا

 .Panahi et alاسات ) یاردرگ CRISPR یساتمس

2022.) 

تحت  یییامختلف باکتر یهاسویه یتکامل مسیر

 یمهااجم خاارج دی.ان.ایوارده از  یفشار تکامل

درج و  یعوقاا یزو فاژهاا، باا آناال یدهاپمسم یرنظ

 (Spacer) اندازفاصااله یهاااتوالی یحااذف شاادگ

 یبررسا ین. هم نیردمورد مطالعه قرار گ دتوانمی

باا  CRISPR یساتمس هایاندازفاصاله ینشباهت ب

و  یفاژ یهاتوالیشامل  جیخار دی.ان.ایعناصر 

در آشکار شادن  ندتوانمیدر دسترس،  یدیپمسم

باه  یابیدسات ،هاساویه یمنیا هاییستماطمعات س

مواجااه شااده و  هااایو چااالش یااداتسااواب  تهد

سااودمند  یخااارج دی.ان.ایشکساات  ینهم ناا

 باشند. 

 یهاایساتمتناوع س یبه بررس یاریبس مطالعات

CRISPR/Casاهااداف  نیااز و هاااآن هاااییژگاای، و

. اندپرداخته هاسیستم ینا یدیو پمسم یه فاژبالقو

 Lactobacillus ها درسیسااتم ایاان مثااال طوربااه

brevis (Panahi et al. 2022) ،Clostridium 

perfringens ((Long et al. 2019 ،

Lactobacillus casei (Yang et al., 2020) ،

Bifidobacterium pseudocatenulatum (Wang 

et al. 2020)  وBifidobacterium (Briner et al. 

 است.  گرفتهمورد مطالعه قرار ( 2015

در  CRISPR/Cas یساااتمس یاااتو اهم نقاااش

شااناخته و  یبخاوب هاایکروارگانیساماز م یاریبسا

همه جانبه  یهتجز یک یشده است، اما جا یحتشر

 یهااباکتریدر پاساخ  هاسیستم یننقش ا یبر رو

مهااجم و  یخاارج هایدی.ان.ایبه  لوکونوستوک

هدف قرار داده  یدیو پمسم یالگو و تنوع فاژ یزن

 یهاساویه CRISPR/Cas یهاسیساتمشده توسط 

 یبر اسااس بررسا یناست. هم ن یجنس خال ینا

 یرمساا یینااهدر زم یامطالعااه ،منااابع انجااام شااده

جاانس  یاااییمختلااف باکتر یهاسااویه یتکااامل
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 ایبر هااندازفاصلهاست.  انجام نشده لوکونوستوک

 دی.ان.ای خاارجی یهااتوالی یهمولوژ ییشناسا

 یینجهت تع تاژنومیو م یژنوم هایحاضر در داده

 یانکاه ممکان اسات ا یلیپتانسا ینقش عملکرد

 قاارار  یزکننااد مااورد آنااال یفاااا یمناایا یهاسیسااتم

 یهاسیسااتم هایاندازفاصااله ی. بررسااگیرناادیماا

CRISPR/Cas دتواناامیجاانس  یاانا یهاااباکتری 

( phylogenetic) یلوژنتیکیخ ه فیبه تار یدگاهید

 یاهکند. تجز یجادا هاسیستمن یا زیستی یتو اهم

 یباارا CRISPR/Cas یهاسیسااتم یوانفورماااتیکیب

 یمنایا ینایبیشتکامال در پا یلبه پتانسا یابیدست

در  یاریبسا یتاهم یدارا یناست. هم ن یضرور

 بناابراین،است.  هاباکتریمختلف مرتبط با  یعصنا

 یتکااامل یرمساا یمطالعااه بااا هاادف بررساا یاانا

 لوکونوستوک جنساز  یاییمختلف باکتر یهاسویه

 یساتمس هایاندازفاصاله ینشاباهت با ینو هم ن

CRISPR/cas جاانس بااا عناصاار  یاانا یهاسااویه

و  یفاااژ یهاااتوالیشااامل  دی.ان.ای خااارجی

 هاییسمدرک مکان منظوربهدر دسترس  یدیپمسم

 امل مهاجم با استفاده ازمقابل عودر  یقیتطب یدفاع

حاصل  یجانجام شد. نتا یکسبر ژنومیمبتن یکردرو

 یسامدر مورد مکان یدیمطالعه اطمعات مف یناز ا

 اساااتوباکترمختلاااف  هاااایگوناااه یمولکاااول

(Acetobacter )و  یفااژ یهاا یدر مقابال آلاودگ

اطمعات ممکن است  ینکند. ایارائه م یدیپمسم

 یهاااستوباکتروسعه و ت یغربال بعد یبرا یبستر

 ینفراهم کند. هم ن یفاژ یمقاوم به آلودگ یتجار

 یو فاژهاا یزبانتکامل همزمان م لعهمطا ینا یجنتا

نسبت تازه  یدید دتوانمیکه  کندمیآن را آشکار 

 .کند فراهم هاگونه ینا یبندبه طبقه

 

 هامواد و روش

 یهتتتایستتتا س ییو شناستتتا یاستتتاج او لتتتوا 

CRISPR/Cas 

 یشاده ییگونه شناسا 18 یهاسویهژنوم  یتوال

صورت جداگانه و با فرمات هب لوکونوستوکجنس 

FASTA یتاز ساااا National Center for 

Biotechnology (NCBI)  باااااااااه آدرس

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/  .دانلاااود شاااد

دانلود شده را از حالت فشرده خارج کرده و  یلفا

از  Prediction مناویحاصل در  یلفا یبا بارگذار

باااااااااااه آدرس  CRISPRone یتساااااااااااا

https://omics.informatics.indiana.edu/CRISP

Rone/denovo.phpی، اطمعات مرباوط باه تماام 

، انااواع CRISPR یسااتماز جملااه نااوع س هاسااویه

 یو تعاداد و تاوال یساتم،هار س Cas یهاپروتئین

 .آمد دست به هااندازفاصلهتکرارها و 

 یدیو پلاسم یاهداف فاژ شناسایی

 یدیو پمسام یاهاداف فااژ ییشناساا منظوربه

شاااده در  ییشناساااا CRISPR/Casیهاسیساااتم

 یکااردمااورد مطالعااه، از رو یهاگونااهو  هاسااویه

 BLASTافازار و با استفاده از نارم یژن یهمولوژ
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فشارده  یالابتادا فا ،منظاور ینا ی. براشداستفاده 

 یتمسااتخرج از سااا یههاار سااو یژنااوم یتااوال

NCBI افااااازار در نااااارم ردهفشااااا طورهبااااا 

باااااااه آدرس  CRISPRCasFinder یااااااانآنم

https://crisprcas.i2bc.paris-saclay.fr/Crispr 

CasFinder/Index نارم یشاد. خروجا یبارگذار

 یهایلفا ینافزار را به فرمت فشرده دانلود، و از ب

را بااز  Result یالفشارده فا یالفا ینموجود در ا

 در  ی،را کپاااااآن  یکااااارده، کااااال محتاااااوا

باااه آدرس  CRISPRTarget یااانآنم افااازارنرم

http://crispr.otago.ac.nz/CRISPRTarget/crisp

r_analysis.html یتاوال یبترت یناهو ب یبارگذار 

و  یفاژ یهایمطابقت با توال یژنوم آپلود شده برا

ماورد جساتجو  دادهی هاایگاهموجود در پا یژنوم

 واعانا مرجاع یتاوالمرحله  ین. در اداده شدقرار 

ی هاایگاهشده در پا ییشناسا یدهایفاژها و پمسم

. بااا شااودمیهاادف اسااتفاده  یتااوال عنوانبااه داده

مطابقت  یدارا یدهایمشخص شدن فاژها و پمسم

 یاابی،با ژناوم ماورد مطالعاه، در مرحلاه بعاد ارز

دسات آماده باا هب یجنتا یبندو دسته یرسازیتصو

 TBtoolsافازار نارم Heat map یاستفاده از مناو

(Chen et al., 2020) منظاور ینا یانجام شد. برا، 

مختلااف فاژهااا و  هااایگااروه یااکپااس از تفک

اکسال، در  یالشاده در فا ییشناساا یدهایپمسم

 ییناه، گزGraphics یو از منو TBtools افزارنرم

HeatMap اکسال  یلفا یرا انتخاب کرده و محتوا

 یااسبا انتخااب مق. شودمی دشده در آن وار یهته

 یم، ترساااا UPGMA یتمو الگااااور یتمیلگااااار

HeatMap شد انجام هاهر گروه از داده یبرا. 

 CRISPR/Cas یهاسیسا لکامل  ارزیابی

 یهاسیسااتم یتکااامل یرساا یبررساا منظوربااه

CRISPR/Cas  یهااتوالی، لوکونوستوکدر جنس 

 افازارنرم یکه از خروج هاسیستم این اندازفاصله

 یاکاستخراج شده باود، در  CRISPRone ینآنم

 افااازارنرم یباااا فرمااات لازم بااارا یمتنااا یااالفا

CRISPRVIZ یباز یبشده و بر اساس ترک یمتنظ 

 یفشاار انتخااب یطدر شرا دگیشو حذف و اضافه

 منظوربااهقاارار گرفاات.  یااابیو ارز یسااهمااورد مقا

 افااازارنرمبدسااات آماااده، از  یجنتاااا یشنماااا

CRISPRVIZ (Nethery and Barrangou, 2019 )

 .شداستفاده 

 

 و بحث یجناا

مختلاف  یهاسویه یتکامل یرمطالعه مس ینا در

تکامال  ینو هم نا لوکونوساتوکجنس  یاییباکتر

 یمنیا یجادجنس در جهت ا ینا CRISPR یستمس

ماورد مطالعاه قارار  یدهادر برابر فاژهاا و پمسام

از  یهسو 125مورد مطالعه شامل  یهاسویهگرفت. 

 از گونااه  یهسااو L. mesenteroides، 40گونااه 

L. lactis، 39 از گوناااااااااه  یهساااااااااو 

L. pseudomesenteroides ،31 از گونااه  یهسااو 

L. gelidum subsp. Gasicomitatum  ،20 یهساو 
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 از گونااااه  یهسااااو L. gelidum ،19از گونااااه 

L. carnosum ،7 از گونه  یهسوL. suionicum ،5 

 از گوناااه  یهساااو L. inhae ،4از گوناااه  یهساااو

L. falkenberg ،4 از گونااه  یهسااوL. fallax ،3 

 از گونااه  یهسااو L. citreum ،2از گونااه  یهسااو

L. kimchii ،2 از گونه  یهسوL. rapi ،2 از  یهساو

 از گوناااه  یهساااو یاااک، L. holzapfeliiگوناااه 

L. litichii ،از گونه  یهسو یکL. miyukkimchii ،

از  یهساو یاکو  L. garlicumاز گوناه  یهسو یک

 بودند. L. palmaeگونه 

 یساتمس یدارا یهاسویهمشخصات  یو برخ نام

CRISPR/Cas کاماال مااورد اسااتفاده در جاادول 

 CRISPR/Cas یساتمذکر شاده اسات. س 1شماره 

از  LMGH83از  یرمورد مطالعه غ یهاسویه یتمام

L. pseudomesenteroides  از نوعII-A  بود. تعداد

ر جدول ذکر شاده اسات. د اندازفاصله یهاتوالی

، L. citreum ،L. fallax یهاگونه یهاسویه یتمام

L. kimchi ،L. miyukkimchii ،L. litichii ، 

L. suionicum ،L. holzapfelii ،L. palmae ، 

L. citreum  وL. garlicum یدارا CRISPRییها 

ناقص وارد مطالعه نشدند  یهاسویهناقص بودند. 

 .است نشده ذکر ولجد در هاآن یو اسام

 CRISPR اندازفاصله یلوا  یب  مبنا یپژنول لعیین

تحت  لوکونوستوک یهاسویه یتکامل مسیرهای

 یارنظ یمهاجم خارج هایدی.ان.ای ینشیفشار گز

مطالعاه شاده باا اساتفاده از  یدهایفاژها و پمسم

 ماورد هااندازفاصالهحذف و اکتساب  یعوقا یزآنال

 از هااندازفاصله یهتجز ینت. در اگرف قرار مطالعه

 تازگیبه هایاندازفاصله)راست( به  اجدادی انواع

رنگ  یب( مرتب شدند و هر ترککسب شده )چپ

 اندازفاصااله یتااوال یااک یدهناادهو شااکل نشااان

اسات  یادینوکلئوت یتوال یمنحصر به فرد بر مبنا

(Yang et al. 2020تجز .)یعو وقاا یابترک ییاه 

 نشاان 1 شاکل در هاندازافاصلهحذف و اکتساب 

در سمت  یاجداد هایاندازفاصله. است شده داده

 دارند. قرار یرتصو تراس

کاه  شاودمیمشاهده  1شکل  هایداده یمبنا بر

 یاز گونه KCTC352و  NBRC113246 یهاسویه

L. gelidum یاب،از نظر ترک یکامم مشابه یالگو 

 هاایاندازفاصالهو حاذف از  شادگیاضافه یعوقا

 یهاسااویه ینداشااتند. هم ناا یتکااامل هااایورهد

AMKR21  وkg1-2 یارگوناه شاباهت بسا یناز ا 

 اضاافی اندازفاصله یکبر داشتند. اما عموه ییبالا

تکامااال  ییدر مراحااال ابتااادا AMKR21 یهساااو

 در هااآن یابترک 48از حادود  یابترک 3 ،هاسویه

 دو متفاااوت بااود. در  یاانا یتکااامل یرمساا انتهااای

 یهاساااویه L. pseudomesenteroides یگوناااه

LMGTW3 ،LN02  وLMGTW6 کااامم  یالگااو

 LMG10779و  LN12 یهاساویهو  شاتهمشابه دا

 یدر ابتادا اضاافی اندازفاصاله یاکبا داشتن  یزن

گوناه  ایان از. داشاتند هاابا آن ییتکامل تشابه بالا

 LMGCF08،LMGCF06  ،LMGCF15 یهاسویه

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 jo

ur
na

lo
fb

io
sa

fe
ty

.ir
 o

n 
20

26
-0

2-
10

 ]
 

                             6 / 22

https://journalofbiosafety.ir/article-1-510-en.html


 "...با  کلوکونوستودر جنس  CRISPR/Cas یستمس یدیو پمسم یتنوع اهداف فاژ یبررس ،غفاریان و پناهی"

21

 یاز نظر تمام یهکامم مشاب یالگو یزن HPK01و 

 رنگ و شکل داشتند. یفاکتورها

 ممکان هااندازفاصلهمشابه  یبا الگو هاییسویه

مشابه قرار گرفته و  محیط معرض در ابتدا در است

 .Longاز اجداد مشترک سرچشمه گرفته باشاند )

 یهاساویهگرفات  یجهنت توانمی ین(، بنابرا2019

 مشااابه دودمااان مشااترک  یاشاااره شااده بااا الگااو

معلااوم شااده اساات کااه  یانااد. بااه خااوبداشااته

 مشااابه ممکاان اساات  یاجااداد هایاندازفاصااله

 ینمنشاا مشاترک باشاند. بناابرا یک یکنندهاثبات

  یدهندهنشان دتوانمی یبعد هایاندازفاصلهکسب 

 یجااهمتفاااوت ادامااه تکاماال باشااد. در نت یرمساا

  اندازهافاصاالهباار اساااس  ناادتوانمی هاااباکتری

 یو همکاران منبع جداساز یشوند. پناه یبندگروه

 CRISPR یرگاروهرا در ارتبااط باا هار ز هاسویه

حاصل از  یجقرار دادند. بر اساس نتا یمورد بررس

 یهاسیسااتم ینباا دارییارتباااط معناا یااهتجز یاانا

شاده  یاز آن جداساز یهکه سو یطیو مح یسپرکر

 (.Panahi et al. 2022است وجود نداشت )

 
 

 .لوکونوستوکجنس  یهاسویه و هاگونهکامل در  CRISPR/Cas یهاستمسی -1جدول 

Species strains Type Cas Gene Number Repeat Number Spacer 

L. inhae DSM 15101 II-A 4 9 S1-S8 

L. gelidum subsp. 

Gasicomitatum 
A.21.4 II-A 4 13 S1-S12 

L. mesenteroides DPC 7261 II-A 5 8 S1-S7 

L. mesenteroides DPC 7261  (1) II-A 4 8 S1-S7 

L. rapi DSM 27776 II-A 6 42 S1-S41 

 
DSM 27776 

contig4(2) 
II-A 5 42 S1-S41 

L. falkenberg C II-A 5 7 S1-S6 

 LMG 10779 II-A 5 5 S1-S4 

L. carnosum WC0324 II-A 5 12 S1-S11 

 WC0319 II-A 5 17 S1-S16 

L. lactis BIOML-A1 II-A 4 101 s1-s100 

 aa_0143 II-A 4 99 s1-s98 

 CCK940 II-A 4 22 s1-s21 

 KACC 91922 II-A 5 20 s1-s19 

 MSK.22.137 II-A 4 7 s1-s6 

 MSK.22.141 II-A 4 7 s1-s6 

 UBA5566 II-A 6 4 S1-S4 

 SBC001 II-A 4 26 s1-s25 

L. gelidum C220d II-A 4 33 S1-S23 
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 AMKR21 II-A 5 49 S1-S48 

 DSM 19375 contig1 II-A 4 21 S3-S22 

 Ebr1-8 II-A 4 27 S1-S26 

 HS9 II-A 5 61 s1-s60 

 JB7 II-A 5 41 S1-S40 

 JPBL22 II-A 5 66 S1-S65 

 KAPA3-9 II-A 5 36 S1-S35 

 KCTC 3527 II-A 4 30 S1-S29 

 kg1-2 II-A 5 48 S1-S47 

 LS4 II-A 5 48 S1-S47 

 NBRC 113246 II-A 4 30 S1-S29 

 PB4d II-A 4 22 s1-s21 

 PLK1c II-A 5 62 s1-s61 

 POKY4-4 II-A 5 56 S1-S55 

 TMW 2.1618 II-A 5 13 S1-S13 

L.pseudomesenteroides 1159 II-A 7 7 S1-S6 

 4882 II-A 5 7 S1-S6 

 LMGH278 II-A 5 6 S1-S5 

 AMBR10 II-A 4 6 S1-S5 

 BM2 II-A 5 8 S1-S7 

 FDAARGOS_1004 II-A 5 7 S1-S6 

 HPK01 II-A 5 6 S1-S5 

 LMGCF06 II-A 5 6 S1-S5 

 LMGCF08 II-A 5 6 S1-S5 

 LMGCF15 II-A 5 6 S1-S5 

 LMGH61 II-A 5 6 S1-S5 

 LMGH83 II-C 5 6 S1-S5 

 LMGH97 II-A 5 7 S1-S6 

 LMGTW1 II-A 5 7 S1-S6 

 LMGTW3 II-A 5 4 S1-S3 

 LMGTW6 II-A 5 4 S1-S3 

 LMGTW8 II-A 5 7 S1-S6 

 LN02 II-A 5 4 S1-S3 

 LN12 II-A 5 5 S1-S4 

 MGBC116435 II-A 4 10 S1-S9 

 PS12 II-A 5 8 S1-S7 

 UBA11295 II-A 7 7 S1-S6 
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 مورد مطالعه یهاسویه در اندازهافاصله یالگو یکیگراف یشنما -1شکل 

 

 کریساپر، اندازفاصاله یهاتوالی یحفاظت شدگ

 یاابیرد یاتباا قابل یتکاامل یاهما را قادر باه تجز

 Barrangou andساااخته اساات ) هااایوتیااکپروب

Dudley, 2016 .)یپینگموارد در ژنوتا یناز ا یکی 

(Genotyping )یهاساااااویه Lactobacillus 

buchneri ( مورد استفاده قرار گرفتهBriner and 

Barrangou, 2014در  یدطبقه جد یی( و به شناسا

 (.Zhou et al. 2020سطح گونه منجر شد )
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 یهاسیسا  یدیو پلاسم یلنوع اهداف فاژ ارزیابی

 شده ییشناسا

 دتوانمی یدیو پمسم یتنوع اهداف فاژ ارزیابی

استخراج  ،هاسویه یمنیاطمعات ا ییرمزگشا یبرا

شکسات  ینثبت شاده و هم نا یدتهد هایچالش

به شباهت  یابیباشند. دست یدمف دی.ان.ای خارجی

 دی.ان.ای خااارجی عناصاار و اندازهافاصااله ینباا

دی.ان.ای نحوه مواجهه باا  ییبه رمزگشا دتوانمی

 یدهاتهد ،مواجهه یعکند. وقا ککم یخارج مهاجم

دی.ان.ای حملاه  یدر طا یباکترکه  هاییو چالش

کاه باه  دهاد،یرا نشان م شودمیمتحمل  خارجی

 دی.ان.ای مهاااجمو  یباااکتر یندرک تعاماال باا

انادازها در فاصاله ین. هم نشودمیمنجر  یخارج

در برابار  یمنایسابقه ا CRISPR/Cas هاییگاهجا

 ند.کنیمهاجم را حفظ م یقطعات ژنوم

 

  یلنوع اهداف فاژ

 یهاسااااویه اندازفاصااااله یتااااوال مطابقاااات

نشاان  2در شکل  یفاژ یهاتوالیبا  لوکونوستوک

 از TMW21195 ییهداده شااااده اساااات. سااااو

L.pseudomesenteroides داشت  ییاندازهافاصله

 Mycobacteriumمختلااف فاااژ  یهاسااویهکااه بااا 

فاژهاا  یانهاا باا ایهسو یرمطابقت نشان داد و سا

 یازهااندفاصاااله یننداشاااتند. هم نااا ابقاااتمط

و  HS9، JPBL22 ،Kg1-2 ،AMKR21 یهاسااویه

C220d یاز گونااه L. gelidum  بااا فاااژvB  از

klebsiella ینبا ا هاسویه یرتطاب  نشان دادند. سا 

 از اندازفاصااله یااکنشااان ندادنااد.  یفاااژ تطااابق

 یمتعل  به چهار گونه مختلف با فاژهاا یهاسویه

Bacillus  ب(4مطابقاات نشااان دادنااد )شااکل ،. 

از گوناه  JPBL22 ساویه اندازفاصله یک هم نین

L. gelidum یهو سااااو LMGH284  از گونااااه 

L. pseudomesenteroides یباااااا فاژهاااااا 

Enterobacteria  4مطابقت نشاان دادناد )شاکل ،

 الف(. 

 یبدساات آمااده تنااوع فاژهااا یجباار اساااس نتااا

 از  LMGH284شاااااده توساااااط  ییشناساااااا

L. pseudomesenteroides د. باااااو یشاااااترب

 یهاگونااهاز  یمتنااوع یهاسااویه یاندازهافاصااله

 ، L. pseudomesenteroidesمختلااااف شااااامل 

L. lactis ،L. gelidum ،L. gelidum subsp. 

Gasicomitatum  وL. falkenbergense یبا فاژها 

Leucnostoc  (. 3مطابقاات نشااان دادنااد )شااکل

 از  A.21.4 یهمطابقاات مربااوط بااه سااو یشااترینب

L. gelidum subsp. Gasicomitatum  .باااود

گوناه  یاناز فاژها باا ا تریانواع متنوع یکهطوربه

از  یشاااتریتعاااداد ب نیااازمطابقااات داشاااتند و 

 باا اندازفاصاله 4-6از  یهساو ینا یاندازهافاصله
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، A4 ،CHA-1شاامل  لوکونوستوک یفاژها برخی

CHB ،Ln-7 ،Ln-8 ،Ln-9 ،phiLN25 ،phiLN34 ،

phiLNTR2 و ،phiLNTR3   .مطابقت نشان دادند

 از C یهو سااااو L. lactisاز  SBC001 یهسااااو

L. falkenbergense مطابقاات بااا  یدر رتبااه بعااد

کامم  ییقرار داشتند و فاژها لوکونوستوک یفاژها

 یهشده توسط دو ساو ییشناسا یمتفاوت با فاژها

LS4  وPB4d  ازL. gelidum کردناد.  ییرا شناسا

 اندازصااالهفاباااا  phiMH1 لوکونوساااتوکفااااژ 

 L. pseudomesenteroidesمختلااف  یهاسااویه

 مطابقت داشت.

 L. gelidumاز  A.21.4 یهساو یاندازهافاصاله

subsp. Gasicomitatum تطااب   یشترینب ینهم ن

(. 2نشان دادند )شکل  Lactococcus یرا با فاژها

 یدر رتباه بعاد L. gelidumاز  POKY4-4 یهساو

 6 یکاهطوربهشات. فاژهاا قارار دا ینمطابقت با ا

 Lactococcusباا فااژ  یهساو ایان از اندازفاصاله

phage Bacchus  .مطابقت نشان داد 

 

 
 .لاکتوکوکوس یبا فاژها لوکونوستوک یهاسویهشده در  ییشناسا یاندازهافاصلهکمستر تطاب   یهتجز -2شکل 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 jo

ur
na

lo
fb

io
sa

fe
ty

.ir
 o

n 
20

26
-0

2-
10

 ]
 

                            11 / 22

https://journalofbiosafety.ir/article-1-510-en.html


 "1402 بهار، 1، شماره 16مجله ایمنی زیستی، دوره "

26

 
 لوکونوستوک یبا فاژها لوکونوستوک یهاسویهشده در  ییشناسا یاندازهافاصلهکمستر تطاب   یهتجز -3شکل 

B A 

  
الف(  یبا فاژها لوکونوستوک یهاسویهشده در  ییشناسا یاندازهافاصلهکمستر تطاب   یهتجز -4شکل 

.یلوسباسو ب(  یومانتروباکتر

جااانس  یاندازهاتطااااب  فاصاااله یشاااترینب

بود  Streptococcus یبا انواع فاژها لوکونوستوک

 یانا یتطااب  فاژهاا یشترینب ین(. هم ن5)شکل 

 از  POK4-4 یهساااو یاندازهاباااا فاصاااله یهساااو
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L. gelidum یدارا یهاسویه ینمشاهده شد. در ب 

و  B5دو فااژ  یهساو یانا یاندازهاتطاب  با فاصله

7A5 یهامطابقاات بودنااد. سااویه یشااترینب یدارا 

FDAARGOS_1003 ،FDAARGOS_1004  و

CBA3630  ازL. pseudomesenteroides  فقط باا

Streptococcus phage Javan252 .مطابقت داشتند 

 
 استرپتوکوکوس یبا فاژها لوکونوستوک یهاسویهشده در  ییشناسا یاندازهافاصلهکمستر تطاب   یهتجز -5شکل 
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28

 
 لوکونوستوک یهاسویهشده در  ییشناسا یاندازهافاصلهبا  یرفاژهاکمستر تطاب  سا یهتجز -6شکل 

 6فاژهاا در شاکل  یرکمستر تطااب  ساا تجزیه

 یدارا یفاژهاا یرساا یننشان داده شده است. از ب

، لوکونوساتوکجانس  یاندازهامطابقت با فاصاله

بود که باا  Brochothrixتطاب  مربوط به  یشترینب

 از  POK4-4 یهساااو یاندازهاعااادد از فاصاااله 4

L. gelidum  3مطابقاات داشااتند. از نظاار تعااداد 
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 از  L. gelidum ،A.21.4از  POK4-4 ییهسااااو

L. gelidum subsp. Gasicomitatum  و

LMGH282 از L. pseudomesenteroides 

تطاب  را از نظر تعداد باا اناواع مختلاف  یشترینب

 یهاز ساو اندازفاصاله 45فاژها نشان دادند. تعداد 

AMKR21  گونهL. gelidum  با فاژAlteromonas 

phage JH01 شدت تطاب   یشترینمنطب  بود که ب

 یشااترینب ینبااود. هم ناا لوکونوسااتوکدر جاانس 

، لوکونوستوکشده توسط جنس  ییانواع فاژ شناسا

 بود. Escherchia phageی مربوط به فاژها

 اندازفاصله هاییتوال یهمولوژ یلو تحل یهتجز

و  یفااژ هااییباا توال CRISPR/Cas هایسیستم

 دگیی یادر دسترس، در روشن شدن پ یدیپمسم

خواهاد  یدمورد مطالعه مف هاییهسو یمنیا یستمس

 باا اندازفاصاله هاییتوال ینبود. وجود مطابقت ب

 یاازمختلف، نشان دهنده ن یفاژها یژنوم هایداده

 CRISPR/Cas یدفااع یساتمباه س یزباانم یباکتر

(. Briner et al. 2015مبارزه با فاژها اسات ) یبرا

همکاااران و  Panahi یه،فرضاا یاانا یدر راسااتا

 .Lاز  TR055 یهسااو بررساای دقیاا ( بااا 2022)

brevis دارای هااندازفاصالهاز  ینشان دادند برخا 

دم  یکننااده اجاازارمزمشااترک بااا ژن  یااهناح یااک

در  یادیاجازا  عناصار کل یانهساتند و ا یروسو

از  یکیکه  کندمیامر اثبات  ینفاژ هستند. ا یرتکث

 یجاد، اCRISPR/Cas یستمس یمنیا هاییاستراتژ

 ینفاژهاا اسات. هم نا یارتکث یناداختمل در فرآ

 هایژنوم با اندازفاصله یهاتوالی یهمولوژ یهتجز

حداقل  یهسو 20 یاندازهافاصلهنشان داد که  یفاژ

 Panahi etفاژ هستند ) هدف قراردهنده یک یدارا

al. 2022.) 

مطالعااه،  یاانحاصاال از ا یجاساااس نتااا باار

 یهاگوناه CRISPR/Cas یساتمس یهااندازفاصله

، پروفاژهااا را نااه تنهااا در Acetobacterمختلااف 

هدف قرار  یزها نگونه یرخود بلکه در سا یهاگونه

 .Hidalgo-Cantabrana et al( )5)شکل  دهندیم

2017; Wang et al. 2020 .) 

موجاود در  یهااندازفاصالهرابطه تطاب   یندر ا

B. pseudocatenulatum یگاارد یبااا پروفاژهااا 

کاه  نشان داده شد یزن bifidobacterial یهاسویه

مشاابه  یکیاکولاوژ یگااهجا یدهندهنشان دتوانمی

 دهادینشان م یجنتا این. باشد انسان روده در هاآن

 یبرا یتکامل یتمز یک CRISPR-Cas هاییستمس

 یسممکان یک عنوانبهو  کنندیفراهم م هاگونه ینا

 یااپروفااژ  ماز تهااج یریجلوگ یبرا یقو یدفاع

 کنناادیعماال م دی.ان.ای خااارجیقطعااات  یگاارد

(Wang et al. 2020.) مطابقات  یدارا پروفاژهای

 یارتناوع بسا لوکونوساتوکمختلاف  یهاگوناهبا 

 یاککاه  دهدمینشان  یدهپد یننشان داد. ا ییبالا

 یهگونه/ساو ینممکن است چند لوکونوستوکفاژ 

 ینم نه حمله قرار دهد. درا مور لوکونوستوکاز 

 یاربسا یفاژهاا لوکونوساتوک مختلاف یهاسویه

 یزباانیدامنه م رچهرا هدف قرار دادند. اگ یمتنوع
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30

مادارک  ،شودمیدر نظر گرفته  محدودفاژ معمولا 

فاژهاا در  یعوسا یزبانیدهنده دامنه منشان یاریبس

 ;Dekel-Bird et al. 2015اساات ) یعااتطب

Kauffman et al. 2018 .)یراکاه دا ییهااباکتری 

 یهااپروتئین یدارا یاامشاابه  یکیاکولوژ یگاهجا

مشاابه  ینده فاژ در غشا خارجیرشونده به گمتصل

فاااژ مشااابه دارنااد  یهسااتند احتمااالا شااکارچ

(Takeuchi et al. 2016; Dowah and Clokie, 

 یاانب یرنشان دهنده تاث ایمطالعه تازگیبه(. 2018

 یودگبه آل یباکتر یتحساس یبر رو یفاژ یرندهگ

 Yang هم نین(. Castillo et al. 2019بود ) یفاژ

 اندازهافاصلهاز  یاریو همکاران گزارش کردند بس

 ید،مهم کپسا یهاپروتئینرمزکننده  یژن نواحی با

مطابقات  دی.ان.اِ یبندبسته ینماش یادم و  یاجزا

باا  CRISPR/Cas یمنایا یساتمس ینداشتند. بنابرا

فااژ  یاراز تکث دوانتمی یدیکل یاجزا ینا یبتخر

 یطرا در محا یبااکتر یماانکند و زناده یریجلوگ

 (. Yang et al. 2020دهد ) یشاز فاژ افزا یغن

 CRISPR/Cas یهایسا س یدیلنوع پلاسم ارزیابی

 NBRC113246 سویه از اندازفاصله 177 تعداد

 Leuconostoc ید، بااا پمساامL. gelidumگونااه 

citreum strain EFEL 2700 plasmid pCB205 

مطابقت در  یزانم یشترینمطابقت نشان دادند که ب

باود  لوکونوساتوکمختلاف جانس  یهاسویه ینب

 یدهایتناوع در اناواع پمسام یشترین(. ب7)شکل 

و  AMKR21 یهاسااویهتوسااط  قااتمطاب یدارا

JPBL22  ازL. gelidum یهو سااو LMGH284  از

L. pseudomesenteroides یشاترینمشاهده شد. ب 

 لوکونوستوککه توسط جنس  یداد انواع پمسمتعد

 یهااااباکتریشااادند مرباااوط باااه  ییشناساااا

Lactiplantibacillus یاااااااااااژهوهو بااااااااااا 

Lactiplantibacillus plantarum  بود. اماا تعاداد

تااا دو  یااک ینمطابقاات باا یدارا یاندازهافاصااله

جاانس  یهاسااویه یتمااام ینباا از بااود. ییاارمتغ

 از  1159 یه، فقااااااط سااااااولوکونوسااااااتوک

L. pseudomesenteroides یدهایباااا پمسااام 

Rhizobium فقااط دو  ین. هم ناامطابقاات داشاات

 L. rapiاز  DSM27776 (2)و  DSM27776 یهسو

 Clostridium perfringens یدهایباااا پمسااام

متعلاا  بااه  یدهاییمطابقاات نشااان دادنااد. پمساام

  یااااااژهوهو باااااا Lactococcus یهاااااااباکتری

L. lactis باااا  یشاااترو تناااوع ب یباااا فراوانااا

  یهاساااااااویه یبرخااااااا هایاندازفاصاااااااله

L. pseudomesenteroides  وL. gelidum  مطابقت

 نشان دادند.

از جملااااه  Bacillusجاااانس  پمساااامیدهای

 یسااتمشااده توسااط س ییشناسااا یدهایپمساام

CRISPR/Cas  بودنااااد.  لوکونوسااااتوکجاااانس

 یهاساویهجانس اغلاب توساط  ینا یدهایپمسم

شادند. اغلاب  ییاشناس L. gelidumمختلف گونه 

 یاندازهافاصالهبا  Klebsiellaجنس  یدهایپمسم

 L. pseudomesenteroidesمختلااف  یهاسااویه
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جنس لوکونوساتوک  یدهایمطابقت داشتند. پمسم

 تارین، عمدهL. lactis گونه یدهایپمسم یژهوهو ب

 یسااتمشااده توسااط س ییشناسااا یدهایپمساام

CRISPR/Cas  بودنااااد.  لوکونوسااااتوکجاااانس

 L. gelidumاز  KAPA3-9و  JPBL22 یهاساویه

 از  MGBC116435و  LMGH284 یهاسااااویهو 

L. pseudomesenteroides یشاااااترینباااااا ب 

مطابقات نشاان  لوکونوساتوکجنس  یدهایپمسم

 از  LMGH284 ییهدادناااد. در مجماااوع دو ساااو

L. pseudomesenteroides  وA.21.4  از 

L. gelidum subsp. Gasicomitatum  بااااا

 مطابقت داشتند. Escherichia coli یدهایسمپم

 یگونااه یدهایکااه بااا پمساام ییهاگونااه تنااوع

Levilactobacillus brevis  مطابقات نشاان دادناد

 یبااکتر یانا یدهایگوناه باا پمسام 5بالا بود و 

تعااداد  ینباا یااادیمطابقاات نشااان دادنااد. تنااوع ز

 یهاسااااویهمطابقاااات  یدارا یاندازهافاصااااله

از  Weisellaجانس  یدهایپمسامبا  کولوکونوست

از  ییهاساویهسه وجود داشات.  ادو ت یک،صفر، 

 یهااااباکتریاز  یدپمسااام 3باااا  لوکونوساااتوک

Loigolactobacillus  .ییهاساویهمطابقت داشتند 

 ، L. lactis (SBC001) یگوناااااااه 3از 

L. pseudomesenteroides (MGB116435)  و 

L. falkenberg یهاااکتریبااز  یدهاییبااا پمساام 

 مسمیدهایمطابقت داشتند. پ Pediococcusجنس 

 ترینعمده Latilactobacillusمختلف از  یهاگونه

 یسااااتممطابقاااات بااااا س یدارا یدهایپمساااام

CRISPR/Cas  بودنااااد.  لوکونوسااااتوکجاااانس

متنااوع جاانس  یاربساا یهاسااویهاز  یدهاییپمساام

 CRISPR/Cas یساااتمتوساااط س لوکونوساااتوک

جاانس مطابقاات نشااان  ینمختلااف هماا یهاگونااه

 ینمطابقات با یدارا یاندازهافاصالهدادند. تعداد 

دو  CRISPR/Cas یساتمباود. س ییارو دو متغ یک

 L. gelidumاز گونه  AMKR21و  JPBL22 یهسو

جانس  هااییاز بااکتر یدانواع پمسام یشترینبا ب

Enterococcus  مطابقاات داشااتند. تعااداد انااواع

 یک ینب یدهامسمپ ینتطاب  با ا دارای اندازفاصله

 تا چهار متنوع بود.

 یساتممطابقت باا س یدارا یدهایپمسم یگرد از

CRISPR/Cas  یدهایی، پمساملوکونوستوکجنس 

 یدارا Staphylococcusجااانس  یهااااباکتریاز 

 TMW21195 یهساو یژهوهتطاب  بودند. ب یشترینب

 یشااترینب L. pseudomesenteroides یاز گونااه

 32و  20، 9 یکااااهطورهبتطاااااب  را داشااااتند. 

 یهااباکتری  CRISPR/Cas سیسام از اندازفاصله

مختلااف از  یدهایبااا پمساام TMW21195 یهسااو

مطابقت نشاان دادناد.  Staphylococcus هایباکتر

 از  TMW21073 یهسااااااااااو ینهم ناااااااااا

L. pseudomesenteroides از  یاادیتعداد ز یدارا

 یدهایتطاااب  بااا پمساام یدارا یاندازهافاصااله

 یهساااو بودناااد. Staphylococcus یهااااکتریبا

AMKR21  از گونااهL. gelidum یارتنااوع بساا 
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32

 10کردناد.  ییرا شناسا هاباکتریاز انواع  یشتریب

 یدبااااا پمساااام یهسااااو ایاااان از اندازفاصااااله

Bradyrhizobium quebecense strain 66S1MB 

plasmid pBq66S1MBb مطابقت داشتند. 

 

 
 یدهایبا پمسم لوکونوستوک یهاسویهشده در  ییشناسا یاندازهافاصلهب  کمستر تطا یهتجز -7شکل 

لوکونوستوک
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ها در مقابال باکتری یدفاع هاییسماز مکان یکی

بوده است  CRISPR/Cas یهافاژها، تکامل سیستم

 ایجاااد هااادر مقاباال آن یقاایدفاااع تطب یسااتمکااه س

باا قطاع و  هایدر باکتر CRISPR یستمکند. سمی

از عفونات  یمهاجمان خارج یکیناصر ژنتادغام ع

 یهاااتوالی یهمولاوژ یااه. تجزکنادیم یریجلاوگ

 یهااابااا توالی CRISPR یهاانداز سیسااتمفاصااله

در  دتوانااادر دساااترس می یدیو پمسااام یفااااژ

 یاادمف یمناایا یهاسیسااتم ی یاادگیپ یآشکارسااز

کردند که  گزارش (2022) همکارانو  یباشد. پناه

کامل  یسپرکر یستمس یدارا L. bravis یهسو 23از 

 هاادفانداز فاصااله یااک یحااداقل دارا یهسااو 19

 یدارا یهاسویه ینبودند. در ب پمسمید قراردهنده

تناوع  ید،هدف قراردهناده پمسام یاندازهافاصله

 ییماورد شناساا یدهایاز نظر انواع پمسام ییبالا

مطالعه  ینحاصل از ا یجمشاهده شد. بر اساس نتا

 type-II یسااااپرکر یسااااتمس یدارا یهاسااااویه

 یخارج یدهدف قراردهنده پمسم یاندازهافاصله

حاصال  یجمطالعه نتا ینا هایداشتند. داده یشتریب

L. casei (Yang et al. 2020 ) یاز مطالعه بار رو

 نکرد.  ییدرا تا

 یمطالعاه، برخا یانحاصال از ا یجاساس نتا بر

 جاد یدارا تکاملی نظر ازها داخل گونه یهاسویه

 یمااورد چنااینها گونااه ینمشااترک بودنااد امااا باا

 یهاگوناه ینکاهبا وجاود ا ینمشاهده نشد. هم ن

 CRISPR/Cas یساتمس یدارا لوکونوستوکجنس 

از  ییباالا یاربودند، تنوع بسا II-Aاز نوع  یمشابه

 و فاژهاا اناواع باااندازها فاصاله یتوال شابهنظر ت

ز نظر ا ییتنوع بالا یننشان دادند. هم ن پمسمیدها

تشاابه مشااهده شاد.  یدارا یاندازهاتعداد فاصله

هدف قارار  یدهایمطالعه فاژها و پمسم ینا یجنتا

 CRISPR/Cas یهااایسااتمداده شااده توسااط س

ن یاا یججنس را مشخص کرد. نتا ینا یهاباکتری

 یاندازهاتناوع فاصاله اساتفاده از یلمطالعه پتانس

 یهاسااویه یااپژنوت یاایندر تع CRISPR یسااتمس

و  یدهاپمسامو مقابلاه باا فاژهاا  و لوکونوساتوک

نشاان را ژناوم  یارایشو یدجد هایپلتفرم یطراح

 داد.
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Abstract 

Leuconostoc genus bacteria are part of the natural microbial flora of fields and fermented products. 

CRISPR/Cas system is one of the main parts of the bacterial immune system. In this study, the 

Leuconostoc genus various strains' evolutionary pathways based on composition, acquisition, and deletion 

events of spacer sequences under selective pressure were evaluated and the diversity of invasive phages 

and plasmids targeted by the CRISPR/Cas system of Leuconostoc strains was studied. The maximum 

similarity in terms of composition, acquisition, and deletion events similar pattern between strains within 

specious detected in Leuconostoc gelidum and Leuconostoc pseudomesenteroides. Forty-five spacers of 

strain AMKR21 from L. gelidum matched Alteromonas phage JH01 which harbored the highest numbers 

of spacers targeting phages. Also, the highest number of identified phages by Leuconostoc belonged to 

Escherichia phages. A plasmid of Leuconostoc citreum was the most frequently targeted plasmid by the 

analyzed spacers of Leuconostoc and it was matched 177 times by spacers of NBRC113246 from L. 

gelidum. The results of this study showed the importance of the bacterial adaptive immune system in 

stability in bacteriophage-contaminated environments and the usage of this information in defining 

functional formulations. 

Keywords: Leuconostoc genus, Adaptive immune system, Genetic diversity, Evolution. 
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