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بــا پيشــرفت  ها از نظر توالي بازهاي نوكلئوتيدي از تنوع قابل توجهي برخوردار است.ژنوم باكتري :زمينه و هدف

قايســه مبــا هــدف  پژوهش كنــوني ه است.هاي زنده افزايش يافتعلم بيوانفورماتيك امكان مقايسه ژنومي ارگانيسم
 باكترها و يوباكترهاخصوصيات ژنومي با خصوصيت ديگر مانند نوع تحرك، نوع تنفس و زيستگاه باكتري در آركئي

  انجام شد.
 هــايدادهلــي مگونــه يوبــاكتر از مركــز  ١٢٢بــاكتر و گونــه آركئي ٢٨٦ژنــومي هاي دادهدر اين مطالعه  :روش بررسي

باشد كه از ارديبهشــت تــا هاي ثبت شده در اين سايت ميآوري شد. اين تعداد شامل تمامي باكتريجمعفناوري زيست
ه يوباكترهــا و دو گــرو در C+Gين و درصد يدر تهران انجام گرفت. ميانگين اندازه ژن، تعداد ژن، تعداد پروت ١٣٩٤تير 

ك، نــوع با چندين خصوصيت ديگر مانند نــوع تحــرباكترها با يكديگر مقايسه شدند. ارتباط خصوصيات ژنومي آركئي
  .تنفس و زيستگاه باكتري مورد تحليل و بررسي قرار گرفت

فس و زيســتگاه بــا خصوصــياتي ماننــد تحــرك، تــن C+Gين و درصد يارتباط اندازه ژن، تعداد ژن، تعداد پروت ها:يافته
). اندازه =٠٠١/٠P( داري وجود داشتاارتباط معن دو گروه ها درباكتري مورد بررسي قرار گرفت. بين اختلاف ميانگين

هــا و عــداد ژنين، تي، تعــداد پــروتC+Gدرصد  مانندداري با خصوصياتي اباكترها ارتباط معنژنوم در يوباكترها و آركئي
هــا در يوباكتر ها، تحرك و تنفستعداد سودوژن مانند). بين اندازه ژنوم و متغيرهايي =٠٠١/٠P( زيستگاه باكتري داشت

  ).<٠٥/٠P( دار نبوداباكترها اين ارتباط معن) اما در آركئي=٠٠١/٠P( دار بوداارتباط معن
ژنــوم و يــا كســب  تواند به كوچك شــدنامر مياين ها در طي تكامل دچار تغييرات شده كه ژنوم باكتريگيري: نتيجه

ن زيســتگاه و محدود مانــد C+Gكاهش درصد  ين،يتواند به كاهش تعداد پروتها منجر گردد. اين فرايند ميبرخي از ژن
  باكتري منجر گردد.

  .باكتر، ژنوميوباكتر، آركئي :ليديك لماتك

 
امكان  ،توالي ژنوم دادهعلم بيوانفورماتيك و رشد پايگاه  پيشرفتبا   

هاي زنده افزايش يافته است. بر اساس مقايسه وسيع ارگانيسم
ها به دو گروه يوباكترها و پروكاريوت ١٩٧٠در سال  Woeseي بندقهبط

   سهبه  rRNAاساس  باكترها برشوند. آركئيم ميـباكترها تقسيآركئي

  
 شامل (Crenarchaeota)آركوتا : سلسله كرن١شوند. بندي ميگروه تقسيم

آركوتا سلسله يوري :٢ ،هاي هايپرترموفيل و ترمواسيدوفيلباكتري
(Euryarchaeota) هاي هايپرترموفيل، متانوژن، هالوفيل شامل باكتري

كه از  (Korarchaeota)سلسله كورآركوتا  :٣ ،هاو ترموفيليك متانوژن
 ١.اندهاي آب گرم جدا شدهچشمه

  ها از نظر به آن وابستههاي باكترها و زيرگروهو آركئي يوباكترها

  مقدمه
   

 

  ١٨٢تا  ١٧٧هاي ، صفحه٣شماره  ،٧٤دوره ، ١٣٩٥ خردادي تهران، كي، دانشگاه علوم پزشكده پزشكمجله دانش  مقاله اصيل
 

  ١٠/٠٥/١٣٩٥آنلاين:      ٠٤/٠٥/١٣٩٥پذيرش:      ١١/٠٣/١٣٩٥: ويرايش     ٠٦/٠٩/١٣٩٤دريافت:          چكيده
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              و همكاران حميد كاظميان                    ١٧٨

  ١٨٢تا  ١٧٧ ،٣، شماره ٧٤دوره ، ١٣٩٥ خردادي تهران، كي، دانشگاه علوم پزشكده پزشكمجله دانش 
 

د اندازه ژن، تعداد ژنوميك مانن هايويژگياكولوژيكي و همچنين در 
 همراه، محتوي سيتوزين به(Pseudogenes)هاي كاذب ژن، تعداد ژن

ها از تنوع قابل توجهي برخوردار ينيو تعداد پروت (C+G) گوانين
  ٢.هستند

حلقوي  DNAشكل يك هاي باكتريايي بهتمام گونه كروموزوم
دازه ان ٢.هاي ضروري باكتري بر روي آن قرار دارداست كه تمام ژن

 انندهايي مكيلو جفت باز در باكتري ٢٠٠اين كروموزوم از كمتر از 
 ١٣٠٠٠تا بيشتر از  (Carsonella)و كارسونلا  (Tremblaya)ترمبلايا 

هايي مانند كتدونوباكتر راسميفر كيلو جفت باز در باكتري
)Ktedonobacter racemifer( اختلاف اندازه ژنوم  ٤و٣.متفاوت است

هاي يك گونه نيز متفاوت است. در برخي از سويهحتي در ميان 
، (Borrelia burgdorferi) هاي باكتريايي مانند بورليا بورگدوفريگونه

و استرپتومايسس  (Agrobacterium tumefaciens)اگروباكتريوم تومفاشنس 
استثناءً كروموزوم خطي و در  (Streptomyces coelicolor)كوئلي كالر 

و  (Burkholderia cepacia)ورخولدريا سپاسيا برخي ديگر مانند ب
داراي بيش از يك  اصرف (Brucella melitensis)بروسلا مليتنسيس 

 ٣و٢.باشندكروموزوم مي
گردد. در تمام ها با گذشت زمان دچار تغييرات ميباكتري ژنوم

غير فعال شدن  -١شود: ها تكامل ژنوم از سه طريق انجام ميباكتري
ها (مانند جزاير كسب برخي از ژن -٢ ،هاي موجودنيا تغيير در ژ

هاي مقاومت پاتوژنيسيته و پلاسميدها) از طريق افقي مانند كسب ژن
كروموزوم  ٥- ٧.هااز دست دادن برخي از ژن -٣بيوتيكي و آنتي

كننده نسبت به غير كد DNAدليل كمتر بودن ها بهپروكاريوت
ها در مقدار در پروكاريوت تر است. اينها بسيار كوچكيوكاريوت

كل ژنوم را  %٩٨تواند تا ها ميو در يوكاريوت %١٥تا  ١٠حدود 
هاي غير كدكننده ژن DNAهاي بعضي از قسمت ٨- ١٠.شامل شود

ها بسيار نادر هستند و هاي كاذب در پروكاريتكاذب هستند. ژن
شوند. غير كدكننده رونويسي نمي DNAبرخلاف بسياري از اجزاي 

زايي هاي بيماريهاي فاقد عملكرد) در باكتري(ژن هاداد سودوژنتع
و مايكوباكتريوم  (Rickettsia prowazekii) ريكتزيا پرووازكي مانند
هاي داراي زندگي نسبت به باكتري (Mycobacterium leprae)لپره 

  ١١و٩و٥.آزاد بيشتر است
بسياري در مورد توالي ژنوم  هايدادهدهه اخير  دوطي 

زا منتشر شده است. زا و غير بيمارياي مختلف بيماريهاكتريب

ها و بسياري از و يافتن ارتباط بين آن هادادهاستفاده از اين 
تواند در بسياري از ها ميخصوصيات فنوتيپي و رفتاري در باكتري

ها تحت تاثير مطالعات مورد استفاده قرار گيرد. طول ژنوم در باكتري
تواند با ها قرار دارد و ميابوليكي و تبادلات ژنشرايط محيطي، مت

  ١٢.هاي باكتري ارتباط داشته باشدساير ويژگي
با هدف مقايسه خصوصيات ژنومي مانند تعداد  پژوهش كنوني

با  C+Gين و درصد يهاي كاذب، تعداد پروتها، تعداد ژنژن
خصوصيت ديگر مانند نوع تحرك، نوع تنفس و زيستگاه باكتري در 

  باكترها و يوباكترها انجام شد.كئيآر
  

گونه  ٢٨٦ژنومي  هاي، دادهتحليلي-در اين مطالعه توصيفي  
 فناوريزيست هايدادهگونه يوباكتر از مركز ملي  ١٢٢باكتر و آركئي

(National Center for Biotechnology Information) آوري شد. جمع
باشد هاي ثبت شده در اين سايت مياين تعداد شامل تمامي باكتري

انجام گرفت. ميانگين اندازه ژن، تعداد  ١٣٩٤كه بين ارديبهشت و تير 
در دو گروه يوباكترها و  C+Gين و درصد يژن، تعداد پروت

  باكترها با يكديگر مقايسه شدند.آركئي
ات ژنومي با چندين خصوصيت ديگر مانند نوع ارتباط خصوصي

 ,SPSS softwareتحرك، نوع تنفس و زيستگاه باكتري با استفاده از 
version 19 (SPSS, Inc., Chicago, IL, USA)  مورد تجزيه و تحليل

هاي آماري ضريب همبستگي منظور از روشآماري قرار گرفت. بدين
 ANOVA (One-wayآزمون  و Student’s t-test، (Pearson) پيرسون

analysis of variance)  .٠٥/٠استفاده شدP< دار در اعنوان سطح معنبه
 نظر گرفته شد.

  

هاي اندازه ژنوم در يوباكترها (در ميان باكتري ترينكوچك  
 Mycoplasma)زاي انسان) مربوط به مايكوپلاسما ژنيتاليومبيماري

genitalium)  ترين، مربوط به مگا جفت باز و بزرگ ٥٨/٠با
مگا جفت  ٤٤/٩با  (Nocardia brasiliensis)نوكارديا برازيلينسيس 

مگا جفت ١٦/٠باكترها با ترين اندازه ژنوم در آركئيباز بود. كوچك

  هايافته
   

  بررسيروش 
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 ترينو بزرگ (Aigarchaeota archaeon)به آيگاركوتا آركائون  وابستهباز 
 استيوورانسمگا جفت باز به متانوسارسينا  ٧٥/٥اندازه ژنوم با 

(Methanosarcina acetivorans) .تعلق داشت 
ا آپلاسم به اوره %٨٠/٢٥در يوباكترها با  C+Gمحتواي  كمترين

به  %٧٠و بيشترين ميزان با  (Ureaplasma urealyticum)اوره آليتيكوم 
زان ين ميتعلق دارد. كمتر (Nocardia farcinica)نوكارديا فارسينيكا 

content C+G ولينيبه متانوبروي باكتر و %٢٠/٢٤باكترها با در آركئي 
(Methanobrevibacter wolinii)  به  %١٠/٧٠و بيشترين ميزان با
 (Candidatus Halobonum tyrrellensis)كانديداتوس هالوبونوم تيرلنسيس 

 تعلق داشت. 
ما ژنيتاليوم ين در يوباكترها به مايكوپلاسيتعداد پروت كمترين

عدد)  ٨٤١٤( عدد) و بيشترين ميزان به نوكارديا برازيلينسيس ٤٧٥(
باكترها زياد بود به ها در آركئيينيتعلق دارد. پراكندگي تعداد پروت

 Archeaon)عدد در آركئون لوكي ١٦٣ها از ينياي كه تعداد پروتگونه
loki)  عدد در آيگاركوتا آركئون ٥٣٨٤تا (Aigarchaeota archaeon) 

 متغير بود.
) و ٥٢٤كمترين تعداد ژن در يوباكترها به مايكوپلاسما ژنيتاليوم (

) تعلق دارد. در ٨٤٧٤بيشترين ميزان به نوكارديا فارسينيكا (
عدد در آيگاركوتا آركائون  ١٧٣ها از باكترها تعداد ژنآركئي

(Aigarchaeota archaeon)  عدد در آركئون لوكي  ٥٤١٣تا(Archeaon 
loki) .متغير بود 

زان عدد) و بيشترين مي ٠كمترين تعداد سودوژن ( يوباكترهادر 
تعلق  (Mycobacterium leprae)عدد) به مايكوباكتريوم لپره  ١١١٥(

باكتر موجود بود. آركئي ١٤٥تعداد سودوژن تنها براي  هايدادهدارد. 
و  (Haloterrigena)عدد در هالوتريژنا  يكها از تعداد سودوژن

 ٤٦٠تا  (Candidatus nitrosoarchaeum)كانديداتوس نيتروزوآركئوم 
  متغير بود. (Haloferax)عدد در هالوفراكس 

 وين ياندازه ژن، تعداد ژن، تعداد سودوژن، تعداد پروت ميانگين
ر بند. باكترها با يكديگر مقايسه شددر يوباكترها و آركئي C+Gدرصد 

اداري وجود متغيرها ارتباط معنبين ميانگين اين  ١اساس جدول 
 ).=٠٠١/٠Pداشت (

باكترها در آركئي C+Gداري بين اندازه ژنوم و درصد اارتباط معن
طوري كه با افزايش اندازه ژنوم درصد ) به=٠١١/٠P( مشاهده گرديد

C+G ين نيز ارتباط ينيز افزايش يافت. بين اندازه ژنوم و تعداد پروت

ها نيز ينيافزايش اندازه ژنوم تعداد پروت). با =٠٠١/٠Pدار بود (امعن
داري بين اندازه ژنوم و تعداد اابد. همچنين ارتباط معنيافزايش مي

ها ) با افزايش اندازه ژنوم تعداد ژن=٠٠١/٠P( ها مشاهده گرديدژن
 انندداري بين اندازه ژنوم و خصوصياتي ماابد. ارتباط معنيافزايش مي

و تحرك باكتري مشاهده نشد عدد پي  ها، نوع تنفستعداد سودوژن
  ) بود.=٣١١/٠Pو  =٤٥٠/٠P، =٩٥٦/٠P( ترتيببه

ررسي ب نيز مورد باكتربين اندازه ژنوم و زيستگاه آركئي ارتباط
در  DNAدار بود يعني تفاوت اندازه اقرار گرفت. اين ارتباط معن

در  ). اين ميانگين=٠٠١/٠P( داري متفاوت استاطور معنها بهگروه
ك باكترهاي نمك دوست) بيشترين و در متانوژنيها (آركئيهالوفيل
 رت)باكترهاي توليد كننده متان و مقاوم به حراها (آركئيترموفيل

  .)٢(جدول  كمترين ميزان بود
با ساير خصوصيات باكتري نيز مورد بررسي  C+Gدرصد  ارتباط

 ودبي دارانباكترها داراي ارتباط معبا زيستگاه آركئي كه قرار گرفت
)٠٠١/٠P= درصد .(C+G ها ها و تعداد ژنينيهمچنين با تعداد پروت

و  C+G) ولي بين درصد =٠٠١/٠Pباشد (دار ميانيز داراي ارتباط معن
 ).=٩٥٦/٠P( داري وجود نداشتاها هيچ رابطه معنتعداد سودوژن
ا در يوباكتره C+Gداري بين اندازه ژنوم و درصد اارتباط معن

رصد طوري كه با افزايش اندازه ژنوم د) به=٠٠١/٠Pديد (مشاهده گر
C+G انندنيز افزايش يافت. بين اندازه ژنوم و ساير خصوصيات م 

ي كترها، نوع تنفس و تحرك باسودوژن و هاين، تعداد ژنيتعداد پروت
  ).=٠٠١/٠Pدار بود (انيز ارتباط معن

  
  باكترهاو آركئيارتباط بين ميانگين متغيرها در يوباكترها  :١ جدول
  يوباكترها متغير

  معيار)ميانگين (انحراف
 باكترهاآركئي

  معيار)ميانگين (انحراف
P  

   ٠٠١/٠  ٤/٢)١٧/١(  ٢٥/٣) ٧١/١( (Mb)اندازه ژن 
   ٠٠١/٠  ٢٤٥٨)١٠٧٣(  ٣١٠١)١٦٢١( تعداد ژن

   ٠٠١/٠  ٢٣٨٤)١٠٥٩(  ٢٩٦١)١٥٨٢(  ينيتعداد پروت
   ٠١١/٠  ١٥/٥٠)٥٢/١٢(  ٦/٤٦)١٣(  C+Gدرصد 

   ٠٠١/٠  ٤٧)٧٢(   ٤٨/٨٧)١٤٦(  تعداد سودوژن
Mb ،مگا جفت باز :C+Gسيتوزين+ گوانين : 
٠٥/٠P< دار در نظر گرفته شد.اعنوان سطح معنبه  
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              و همكاران حميد كاظميان                    ١٨٠
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  باكترهاين، تعداد ژن و تعداد سودوژن در انواع آركئيي، تعداد پروتC+Gميانگين اندازه ژنوم، درصد  :٢جدول 
  باكترنوع آركئي
 يستگاهبر اساس ز

تعداد 
  باكتري

 ميانگين اندازه ژنوم
(Mb)  

  معيار)ميانگين (انحراف
 C+G ميانگين درصد

  معيار)ميانگين (انحراف
  ينيميانگين تعداد پروت

  معيار)ميانگين (انحراف
 ميانگين تعداد ژن

  معيار)ميانگين (انحراف
 ميانگين تعداد سودوژن

  معيار)ميانگين (انحراف
 ٨٦/٥٧)٥٧/٣٢( ٩٨/٢٤٦٩)٧/٧٦١(  ٤٠/٢٣٧٧)٧٤٨(  ٨/٤٢)٧/١٠(  ٦/٢)٩٦/٠(  ٥٥ متانوژن
 ٧٤/٤٣ ١٩/٣٣٩٤)١٠٠٠(  ٧٢/٣٣١٢)٩٠٩(  ٦/٦٠)٦/٩(  ٣٧/٣)١(  ٩٤ هالوفيل
 ٢٣/٥٧)٢٠/٩٤( ٤٥/١٩٥٧)٦٠٢(  ٤٥/١٨٨٢)٥٢٨(  ٤٨)٨(  ٧٥/١)٤٥/٠(  ٦٦ ترموفيل

 ٢٣ ٧٥/١٩٥٤)٣٦٥(  ٥٠/١٨٥٥)٣٦٤(  ١٧/٣٧)٦/٤(  ٨/١)٣/٠(  ٤ اسيدوفيل
 ٣٣/٦٣)٤٤/١٠٨( ٤٤/٢١١٢)١٨/٦٠٥(  ٥٦/٢٠١٠)٥٥٠(  ١٨/٤١)١٧/١٠(  ٠٤/٢)٥١/٠(  ٩ ك اسيدوفيلترموفيلي

 ٢١ ١٨/١٦٩٢)١٦٢(  ٧٣/١٦٢٦)١٦٨(  ٤٦/٤٣)٧٨/١١(  ٦١/١)١٩/٠(  ١١ متانوژنيك ترموفيل
 ٢٣ ٦٧/٢٢٩٣)٢٠٠(  ٦٧/٢١٥٠)١٤٧(  ٤٢)١(  ٣٦/٢)٣١/٠(  ٣ متانوژنيك هالوفيل

 ٣٥ ٢٧٥٦  ٢٧٠٨  ٤/٦٧  ٦٣/٢  ١ هالوفيليك اسيدوفيل
 ٣١)٩٧/١٦( ٦٧/٢٣٠٩)٦١٦(  ٢٢٠٨)٥٤٩(  ٥/٥١)٦/١٨(  ٠٣/٢)٣٩/٠(  ٣ هالوفيليك ترموفيل

هالوفيليك  متانوژنيك
 ترموفيل

٠ ٢٣١٨  ٢١٤٨  ٦/٣٦  ٢٤/٢  ١ 

Mb ،مگا جفت باز :C+G٠٥/٠    : سيتوزين+ گوانينP< دار در نظر گرفته شد.اعنوان سطح معنبه    
مورد علت تنوع و  فرضيات زيادي در هاي پيشينپژوهشدر     
پراكندگي در ژنوم و همچنين ارتباط بين اندازه ژنوم و ساير 

بر اساس  براي نمونه ١٣و١٢.ها مطرح شده استخصوصيات باكتري
هايي با تر از باكتريهاي داراي ژنوم كوچكآناليزهاي پيشين باكتري

دليل غير فعال شدن كه به احتمال زياد بهاند تر مشتق شدهژنوم بزرگ
هاي غير ضروري براي فرايندهاي متابوليكي و از دست دادن ژن

نشان داده شده است كه شرايط اكولوژيكي و محل  همچنين ١.باشدمي
 عنوان نمونهبهها موثر است. زيست باكتري در اندازه ژنوم آن

تري نسبت م كوچكهاي داراي زندگي درون سلولي داراي ژنوباكتري
ها به مرور باشند. زيرا اين باكتريهاي داراي زندگي آزاد ميبه باكتري
آمينواسيدها،  انندهاي لازم براي سنتز برخي از تركيبات (مزمان ژن

شوند را ها) را كه به آساني از ميزبان جذب مينوكلئوتيدها و ويتامين
 ١٥و١٤.انداز دست داده

آمده در مورد يوباكترها با نتايج دستهب نتايج ،پژوهش كنونيدر 
فرايند نوتركيبي و انتقال  احتمالبه ١٣.داشت همخوانيمطالعه پيشين 

هاي ضروري و يا از دست ها از طريق افقي كه منجر به كسب ژنژن
گردد در اين ارتباط نقش ها ميهاي غير ضروري در باكتريدادن ژن

 دارد.
داري بين اندازه ژنوم و اتباط معنار هاي پيشينپژوهش اساسبر 

مقايسه  نمونههاي عملكردي باكتري وجود دارد. براي محتواي ژن
ژنوميك دو گونه باكتريايي سودوموناس آئروژينوزا و استرپتومايسس 

باشند محتواي قابل كوئلي كالر كه داراي سايز بزرگ ژنومي مي
م ثانويه در اين هاي دخيل در متابوليسهاي تنظيمي و ژنتوجهي از ژن

  ١٦و١٢.باشندها را دارا ميباكتري
 ٢٠ها در حدود ژنوم يوباكتري C+Gتئوري تنوع محتواي درصد 

 C+Gسال پيش مطرح شد. بر اساس اين تئوري محتواي درصد 
در  C+Gها دارد. درصد ارتباط مستقيمي با فرايند تكامل در باكتري

تفاوت بر روي تمايل متغير است و اين  %٧٥تا  ١٧ها از باكتري
ها ينيها و پروتو تركيبات آمينواسيدي ژن (Codon usage)كدوني 
شده بين اندازه ژنوم و بر اساس مطالعات انجام ١٧.گذاردتاثير مي
هايي كه ها ارتباط وجود دارد. ژنوم باكتريدر باكتري C+Gدرصد 

هاي اجباري) ها يا سيمبيونت(پاتوژن براي بقا به ميزبان وابسته هستند

  بحث
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 ١٨١          باكترها و يوباكترهابررسي خصوصيات آركئي                              
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هاي داراي زندگي آزاد تري نسبت به باكتريپايين C+Gداراي درصد 
و  C+Gبين درصد  پژوهش كنونيهمچنين بر اساس  ١٩و١٨.باشندمي

ها و زيستگاه ها، تعداد ژنينيتعداد پروت انندمتغيرهاي ديگري م
احتمال فشار انتخابي بهداري وجود داشت. اها ارتباط معنباكتري
توانند به كاهش اندازه ژنوم و همچنين و زيستگاه باكتري مي محيط

 منجر گردد. C+Gدرصد 
هاي داراي زندگي درون سلولي داراي ژنوم باكتري يوباكترهادر 
راي ب ٢٠.باشندهاي داراي زندگي آزاد ميتري نسبت به باكتريكوچك

باشد ترين ژنوم باكتريايي را دارا ميدر مايكوپلاسما كه كوچك نمونه
هاي لازم براي بيوسنتز تركيبات غير ضروري را از تعداد زيادي از ژن

نيز با اين مطالعات  پژوهش كنونيهاي يافته ٢١.دست داده است
  مطابقت دارد.

ها مانند آمده برخي از خصوصيات باكتريدستهنتايج ب اساسبر 
 هانوع تحرك، نوع تنفس و زيستگاه باكتري با خصوصيات ژنومي آن

ها در طي تكامل دچار داراي ارتباط معناداري بود. ژنوم باكتري
تواند به كوچك شدن ژنوم و يا كسب برخي از تغييرات شده كه مي

و محدود  C+Gين، كاهش درصد يها و همچنين كاهش تعداد پروتژن
هاي ماندن زيستگاه باكتري منجر گردد. بنابراين مقايسه ژنوميك گونه

ي يي خصوصيات تكاملي و همچنين شناساياباكتريايي در شناس
  ها موثر خواهد بود.هاي مختلف پروكاريوتهاي بين ردهتفاوت
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 Background: The genome of the bacteria has considerable diversity in terms of se-
quence of nucleotide bases and change over the time. With the advancement of bioin-
formatics science possibility of the vast comparison to living organisms has risen. Dur-
ing the last two decades many information about genome sequencing of pathogenic and 
non-pathogenic bacteria have been published. Using this information and to find con-
nections between them and many phenotypic characteristics and behavior of bacteria 
could be used in many studies. In this study we compared some of the genetic, pheno-
typic and behavioral properties of archaebacteria and eubacteria. 
Methods: In this analytical study, genomic Information of 286 species of archaebacteria 
and 122 species of eubacteria were collected from the NCBI (National Center for Bio-
technology Information) site which was conducted in April to June 2015. Mean of gene 
size, gene number, protein number and C+G content compared in the two groups of ar-
chaebacteria and eubacteria. Association of genomic characterization of bacteria with 
several other characteristics were analyzed using SPSS statistical software version 19 
(Chicago, IL, USA). For this purpose, the Pearson correlation coefficient (Pearson), Stu-
dent’s t-test and ANOVA test (One-way analysis of variance) was used. The P values less 
than 0.05 was considered as significant level. 
Results: There was significant association between means discrepancy in two group 
(P= 0.01). The genome size of eubacteria and archaebacteria have significant associa-
tion with some of the characteristics of bacteria, such as the C+G content, the number 
of proteins, genes and habitats of the bacteria (P= 0.01). As well as there was signifi-
cant association between genome size and features such as number of pseudogene, mo-
bility and type of breathing in eubacteria (P= 0.01) but not in archaebacterial (P˃ 0.05). 
Conclusion: Many characteristics of eubacteria and archaebacteria are significantly associ-
ated with genomic properties. Comparison genomics of bacteria will help in identification of 
evolutionary origins as well as differences between different categories of bacterial. 
 
Keywords: archaea, bacteria, genome. 
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