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Background and Aims: The rate of variation in various genes of a bacterial species is 

different during evolution. Therefore, in systematic bacterial studies many researchers compare 

the phylogenetic tree of a particular gene to the standard tree of an rRNA gene. Regarding the 

importance of 16SrRNA gene and the evolutionary process of RecA protein family, we 

investigated the changes in sequences of the RecA protein family in selected bacterial phylums 

in comparing with their 16SrRNA genes. 

Materials and Methods: For this purpose, sequences of the RecA protein family were 

extracted from Uniprot database (with some help from ProSite) and then they were categorized 

by using CD-hit algorithm. One species was selected from each category. Then we found 

16SrRNA complete sequences for same species. After that, based on the Average Alignment 

Score (AAS), the 16S-taxonomic tree was obtained. Furthermore, Similar calculations were 

considered for corresponding RecA proteins phylums.  

Results: By comparing amount of AAS in 16SrRNA phylums and RecA phylums, we 

observed that the Actinobacteria phylum is the closest to the header phylum in the 16S-

taxonomy tree, but this phylum in the RecA is the most distant to the header phylum, on the 

other hand, the position of the cyanobacteria phylum remains the same in both calculations, 

which indicates the least amount of changes in the genus and species of this phylum.  

Conclusion: The 16S-taxonomy tree which has been compiled and presented in this study 

for the first time is different from the available bioinformatics algorithms for phylogenetic tree 

drawing. Finding the species with the highest and lowest rates of changes, can be a type of 

prediction method for indicating the reasons why bacteria become resistant to drugs over a long 

period of time. 
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رو بسیاری از محققان اینهای مختلف یک گونه باکتریایی طی تکامل متفاوت است. از میزان تغییرات در ژن زمینه و اهداف:

با کنند. مقایسه می rRNAبرای مطالعه سیستماتیک باکتریایی، درخت فیلوژنتیک یک ژن خاص را با درخت استاندارد یک ژن 

های منتخب فایلومتنوع تغییرات را در العه طدر این م، RecAو روند تکاملی خانواده پروتئینی  16SrRNAتوجه به اهمیت ژن 

 .بررسی کردیمآنها  16SrRNA هایباکتریایی در مقایسه با ژن RecA پروتئینی ةخانواد

 (تیپروسا کمک به و) UniProt ةاز پایگاه داد RecAهای باکتریایی خانواده پروتئینی به این منظور توالی :کار مواد و روش

 دسته بندی شدند. از هر کلاستر یک جنس و گونه انتخاب شد و توالی کامل ژن Cd-hitافزار استخراج و با استفاده از نرم

16SrRNA دست آوردیمه های منتخب برا برای جنس و گونه. ( بعد از محاسبه میانگین امتیاز همترازسازیAASبرای فایلوم ) های

 نیز صورت گرفت.  RecAهای برای فایلوم AASة در ادامه، محاسبشکل گرفت.  تاکسونومی-16S  ، درخت16SrRNAژن 

، مشاهده کردیم که فایلوم RecAو پروتئین  16SrRNA ژنهای یکسان فایلوم نیب AASمقدار ة با مقایس ها:یافته

Actinobacteria  16ژندرSrRNA ولی همین فایلوم در پروتئین  ،استترین فایلوم به سرگروه نزدیکRecA  بیشترین فاصله را

 -16S  درختنسبت به سرگروه  RecAو پروتئین  16SrRNA ژندر  cyanobacteria. جایگاه تکاملی فایلوم با سرگروه دارد

 تاکسونومی تغییری نکرده است.

هب تفاوت دارد.ه شدشناختههای تاکسونومی برای اولین بار در این پژوهش ارائه شده است و با الگوریتم-16S درخت :گیرینتیجه

چرا  بینی باشد کهتواند یک روش پیششترین میزان تغییرات تکاملی را دارند، مییهایی که کمترین و بآوردن اطلاعات گونهدست

 د.شونداروها مقاوم میها در زمان طولانی در برابر بعضی باکتری

تاکسونومی، مقاومت -16S درخت، 16SrRNA باکتریایی، ژن RecAدرخت تاکسونومی، خانواده پروتئینی  کلمات کلیدی:

 دارویی
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مهمقد
 یکدیگر بامختلف در طول تکامل  یهاژن تغییرات سرعت

 ترینشدهحفظاز  یکی 16SrRNAطور مثال ژن  به .است متفاوت

را در طول تکامل خود داشته است.  ییراتتغ یناست که کمتر ییهاژن

ی دیگر یا هاژن، 16SrRNAژن  با مقایسه در که اینجاست الؤساما 

های مختلف جانداران ها، چه مقدار تغییرات را در فایلومپروتئین آن

 هایدهند و یا تفاوت این تغییرات در فایلومنشان میطی تکامل 

ها چگونه آن 16SrRNAمختلف موجودات زنده در مقایسه با ژن 

هایی در این زمینه به وجود آمده باعث انجام پژوهش. سؤالات است

 به بررسی برخی از آنها خواهیم پرداخت.شده است که در ادامه

باکتریایی برای نوترکیبی همولوگ و ترمیم  RecA پروتئین

DNA پروتئینی در ة درنتیجه این خانواد .دیده ضروری استآسیب

 .(1ای دارد )مطالعات مباحث مربوط به ژنتیک میکروبی نقش عمده

های به علت تجمع جهش RecAپروتئینی ة خانواد نبودبر این اساس 

های زیادی دارد فعالیت RecA(. 2شود )مضر باعث مرگ باکتری می

 ای، هیدرولیزدو رشته ای ورشتهتک DNAکه شامل اتصال به 

ATP و ترمیم DNA  همچنین استبا روش نوترکیبی همولوگ .

اعضای این خانواده پروتئینی که نوترکیبی هومولوگ را ایجاد می 

خصوص در یوکاریوتبهبرای محافظت از ژنوم و تنوع ژنتیکی کنند، 
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ع برای شرو . این پروتئینهستندد و برای میوز ضروری ندارها اهمیت 

روی  دارد، ATP که جایگاه اتصال را ، دومینینوترکیبی همولوگ

DNA و با اتصال  دهددیده قرار میآسیبة رشتتکATP  به این

 داردسید امینه آ 350 ا  حدود RecA(. 3)شود جایگاه، ترمیم آغاز می

معادل  .بسیار حفظ شده است یاییباکتر هایکه توالی آن در بین گونه

 Rad51، DMC1ها یوکاریوتباکتریایی در  RecAهومولگ پروتئین 

  .(5، 4)شود نامیده می RadA، RadBها باکترآرکیو در 

سال  ست 1996در پژوهشی که در  شگاه ا فورد آمریکا ندر دان

با یکدیگر مقایسه  را RecAة مختلف خانواد هایپروتئینانجام شد، 

باکتریایی به عنوان گروه  RecA پروتئین کردند. به این صووورت که

ها باکترآرکیدر  RadA ها ودر یوکاریوت Rad51/DMC1اول و 

به عنوان گروه دوم ندهبرای راحت  در نظر گرفتند. را  شووودن خوا

حروف اول هر پروتئین را در نظر گرفتند و  ،های گروه دومپروتئین

به اختصوووار  آن پژوهش در گذاری کردند. نام RDRگروه دوم را 

 شدانجام  RDRة شدانتخابهای چندگانه برای توالی سازیهمتراز

 رازسوووازیهمتنتایج این . ندداد ارائهو نتایج را به صوووورت امتیاز 

شان داد ست( ای از توالی بلاک )قطعه 6 چندگانه ن شده ا که حفظ 

 حفظ بلاک 6سپس  .وجود دارد RDR هایمشترک در میان توالی

سوووازی برای همترازکار این  .ها را اسوووتخراج کردندتوالیة شووود

بسووویار مناسوووب بود. در  RecA پروتئینتوالی با  RDRهای توالی

 مشوووترک هایچندگانه بین بلاک سوووازییک همتراز بعدة مرحل

صل صورت گرفت.  RecAین پروتئبا  RDRهای پروتئین نتایج حا

شان داد پروتئین سازی ن شترشباهت  RDRی هااز همتراز ی به بی

اما همچنان این سووه  ،دارند RecA مقایسووه با پروتئین دریکدیگر 

 (. 6باکتریایی همولوگ هستند ) RecAپروتئین  پروتئین با

سونومی شد 19ها در اواخر قرن باکتری تاک زمانی که  ؛آغاز 

ندازهای فنوتیپی، محیط کشوووت، مورفولوژی، ویژگی  کلونی وة ا

صیف باکتری برایایی یشیم هایرنگ واکنش به  (.7)لازم بود  تو

تکوواملی درخووت  ایجوواداولیووه برای  رویکردهووای ،عبووارت دیگر

 های فیزیکی و متابولیکی بوده اسووت.بر اسوواس ویژگیموجودات، 

عت گسووترش یافته اسووت و این های مولکولی به سوورروش امروزه

ز نی )تکاملی( درخت زندگی ةارائگسووترش شووامل ایجاد تنوع در 

سازماندهی درخت ،شودمی مستقیم و آزمایش ة ها با مشاهدزیرا 

تاکسونومی اطلاعات درخت  (.8) گیردها صورت میتوالی ژن روی

کند تا با اسووتفاده از این ضووروری را برای دانشوومندان فراهم می

سمة اطلاعات به رابط ستی بین زندگی میکروارگانی ط ها و محیدر

 (. 9) ها برسندزیست مختلف آن

 ضروری موجودات ةهم ماندنزنده برای rRNA یهاژن

 حفظ شدت به هاژن این در آلی بازهای توالی همچنین و هستند

 به 16SrRNA ژن آلی بازهای توالی تعیین علت همین به است. شده

 ةخانواد و هاجنس ،هاگونه شناسایی برای استاندارد روش یک عنوان

امروزه روشن است که تجزیه و تحلیل  رود.می کار هب هاباکتری

 تجزیه و تحلیل توالی .زیادی دارداهمیت  16SrRNA ژنی هاتوالی

های وردن تاکسونومیآدستهبرای ب یعمل قدرتمند rRNA ژن

 (. 11 ،10) استمیکروبی 

طبقهانجام شد، برای شناسایی و  2017 سال کهپژوهشی در 

 16SrRNAهای مایکوباکتریوم از شباهت توالی ژن بندی دقیق گونه

های پس از جداسازی توالی در آن پژوهش(. 12ها استفاده شد )آن

16SrRNA شباهت آوردن بیشترین و کمترین مقداردستهبرای ب 

برای  muscleیتم از الگور های مایکوباکتریوم،نهبین تمام گو

برای ترسیم درخت  likelihoodو از الگوریتم  سازی دوگانههمتراز

از  poriferaeة نتایج حاصل نشان داد گون .(14 ،13)استفاده شد 

 های دیگر از اینمایکوباکتریوم کمترین شباهت را به گونهجنس 

 (.12باکتریایی دارد )جنس 

و  16SrRNA ژنی درخت فیلوژنة در پژوهشی دیگر به مقایس

RecA آنالیز تکاملی  . در این پژوهشنده اهای یکسان پرداختاز گونه

 . برایه استمولکولی صورت گرفت یفیلوژن هایبا روش RecAژن 

و  RecAهای باکتریایی پروتئین ترسیم درخت فیلوژنی از توالی

 یبرایکسان استفاده شد و ة جنس و گوناز  16SrRNAهای توالی

 انهای نزدیکشاز توالی گونه ،شده نداشتندکه توالی شناختههایی گونه

وجود  16SrRNAدر مواردی که توالی کامل برای ژن  .کردنداستفاده 

های درختاستفاده شد.  گونه آن (Partialناقص ) هایاز توالی ،نداشت

و با  هستند هاچندگانه توالی سازیحاصل همتراز ،تولیدشده یفیلوژن

 یناند. بیشتردست آمدهه ب Neighbor-joiningوریتم استفاده از الگ

بوده  هاپروتئوباکتر مربوط به rRNA و RecAدرختان میان تفاوت 

تواند برای می RecA . طبق این مطالعات مشخص شد پروتئیناست

 (. 15مطالعات مولکولی مفید باشد )

شناسی پزشکی میکروببه علت اهمیت  حاضر نیز در پژوهش

سرعت  ،RecAپروتئینی ة تکاملی مربوط به خانوادو مباحث 

پروتئینی در مقایسه با ة های منتخب این خانوادتغییرات فایلوم

با استفاده از تعیین شاخص  16SrRNAهای یکسان در ژن فایلوم

AAS (میانگین امتیاز همترازی )آوردن سرعت دسته. ببررسی شد

مقاومت دارویی برای جنس ة تواند کمک شایانی در زمینتغییرات می

 های مذکور انجام دهد.های فایلومو گونه
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 هامواد و روش
 انتخاب توالی

با  RecA پروتئینیة های خانواددر آغاز این پژوهش توالی

و  (https://prosite.expasy.org) پروسایتپایگاه داده  استفاده از

سازی استخراج و ذخیره( /https://www.uniprot.org)یونی پرات 

 RecAپروتئینی باکتریایی های توالیسپس جداسازی . (16شدند )

کاهش  . به منظورصورت گرفت های این خانوادهپروتئین بقیةاز بین 

ها، تعداد کردن توالیبندیخطا در رسم درخت تکاملی با دسته

بندی دستههش محدود شد. های منتخب برای این پژوجنس و گونه

-http://weizhongli-lab.org/cd)ها با سرور سی دی هیت توالی

hit/) ( 17انجام شد). های مشابه را در یک کلاستر این ابزار توالی

از این  کند تا از هر کدامو به ما کمک می دهدمی)دسته( قرار 

ماینده عنوان نها بتوانیم یک توالی یا یک جنس و گونه را به کلاستر

 هایی که برای رسم درختانتخاب کنیم. به این ترتیب تعداد توالی

رنامه این ب یابد.تکاملی یک خانواده پروتئینی لازم است، کاهش می

های شده از پایگاه دادهها توالی استخراجبندی میلیونکلاسترقابلیت 

. ندتهسبزرگ پروتئینی ة اطلاعات را دارد که مربوط به یک خانواد

 شوند، و بلندترین توالی بهها در ابتدا با کاهش طول مرتب میتوالی

مانده . سپس هر توالی باقیشودمیعنوان نماینده یا سرگروه انتخاب 

اگر شباهت توالی با اولین توالی  .شودموجود مقایسه می ةبا نمایند

 رشده باشد، بدون مقایسه با دیگتعیینة نماینده بیشتر از حد آستان

یچ اگر یک توالی با ه ؛شودپروتئینی می کلاسترها وارد یک نماینده

 آن توالیکدام از نماینده های تعیین شده شباهت کافی نداشت، 

با استفاده افزار شود. این نرمبه عنوان یک نماینده محسوب میخود 

 Short wordالگوریتم پایه به نام فیلترینگ کلمه کوتاه )از 

filtering ) تعیینة ها را با توجه به حد آستانان شباهت توالیمیز

 . (18کند )شده، مشخص و کلاستربندی می

 
 دهد.را نشان می مراحل انجام کار به صورت خلاصهشکل شماتیک، 

 

 هایکل توالی برای 75/0ة حد آستانبا  CD-HIT استفاده ازة نتیج

از آنها به  کلاستر 40بود که  کلاستر 104تعداد ، RecA باکتریایی

های مربوط به هر بعد سرگروهة عضوی بودند. در مرحلتکصورت 

ها آنکامل  16SrRNAژن  به منظور یافتن توالی شد.انتخاب  کلاستر

استفاده شد. برای  (NCBI) .آی.ان.سی.بی تیدیوئنوکلة از پایگاه داد

کامل  16SrRNA ها توالیآن سرگروه تر کهبزرگ هایکلاستر

 برایتوالی  30 درنتیجه. شداستفاده کلاستر از دیگر اعضای  ،نداشتند

کامل از جنس و  16SrRNA وتیدیئتوالی نوکل 30و RecA پروتئین

ر ها به نمایندگی از دیگآمد. هر یک از این توالیدست ه یکسان بة گون

و داشتن ژن کامل زیاد اعضای کلاسترشان به دلیل شباهت 

16SrRNA ها به دلیل نداشتن توالی انتخاب شدند و باقی کلاستر

توالی در کلاسترشان در این تعداد اندک یا  16SrRNAکامل ژن 

https://www.uniprot.org/
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 پژوهش استفاده نشدند.

-اس 16و محاسبه درخت  ستخراج درخت تاکسونومیا

 انتخابیۀ گون 30 برای تاکسونومی

از بخش  یانتخاب ةگون و جنس 30مربوط به  یدرخت تاکسونوم

Browser Taxonomy NCBI ( 19استخراج شد) . شدن  مشخصبرای

 هایو زیرشاخه های اصلیشاخهاز  کدامهر صحت جایگاه تکاملی 

های ژن های دوگانه میان توالیتاکسونومی، همترازسازیدرخت 

16SrRNA ای صورت گرفت. برای این شاخهبینای و شاخهدرون

های توالیبرای ( Jalviewافزار جلویو )نرممنظور در ابتدا با استفاده از 

های همان اصلی با توالیة های موجود در شاخهر یک از زیرشاخه

 هر کدامشد در ادامه مشخص شاخه همترازسازی دوگانه انجام شد. 

( Phylum) فایلوممربوط به یک تاکسونومی های اصلی درخت شاخهاز 

املی تکبه منظور بررسی جایگاه بعد ة در مرحل. هستندباکتریایی 

از هر شاخه یک توالی  ،میاصلی در درخت تاکسونوة شاخ 8 صحیح

دیگر ة شاخ 7های نمایندهو با هریک از شد انتخاب  نمایندهبه عنوان 

ای که کمترین مجموع امتیاز . توالیسازی صورت گرفتهمتراز

 هانماینده را نسبت به مجموع امتیاز همترازسازی دیگر همترازسازی

که در این پژوهش  شدانتخاب درخت گرفت، به عنوان توالی مرجع 

  .است درخت تاکسونومیاز  18ة توالی شمار

 منظور تعیینهی میانگین امتیاز همتراز شاخصۀ محاسب

 های اصلی در درخت تاکسونومیچینش شاخه

 برای هر یکسازی شاخص میانگین امتیاز همترازة برای محاسب

 . شد زیر استفادهة تاکسونومی از رابط اصلی درخت ةشاخ 7از 

 = AAS(x)                             :رابطه
𝟏

𝒏
∑ 𝑎𝑥𝑖

𝑥𝑛
𝑥𝑖=𝑥1

 

 و Average Alignment Score مخفف AASدر این رابطه 

AAS(x) های فرعی میانگین امتیاز همترازی شاخهة دهندنشانi  در هر

در  iفرعی  هایتعداد شاخهة دهندنشان nهمچنین  .است xاصلی ة شاخ

امتیاز ة دهندنشان xia در این رابطه .است( 7تا  1)از  xاصلی ة هر شاخ

 با توالی مرجع است. xاصلی ة یک شاخ در iفرعی  همترازی هر شاخه

از جنس و  کامل 16SrRNA ژن توالی درخت، توالی مرجع

هایی که در بر اساس همترازیکه  است fragilis  Bacteroidesةگون

 از این رابطه به منظور چینش .بخش قبلی توضیح داده شد، انتخاب شد

های . به این صورت که برای توالیگردید استفاده دیگراصلی ة شاخ 7

همترازسازی دوگانه صورت گرفت و مقدار  ،هر فایلوم با توالی مرجع

AAS سپس بر اساس بیشترین مقدار تا  .برای هر فایلوم محاسبه شد

ة نتیج .مرتب شدنددر ساختار درخت ها ، فایلومAASکمترین مقدار 

در ادامه میانگین  نومی نامیده شد.تاکسو-16Sدرخت  آمدهدستهب

 هالومیفا در RecAهای پروتئینی توالی برای (AAS) امتیاز همترازسازی

با این تفاوت که به منظور بررسی مقدار تغییرات پروتئین  ؛محاسبه شد

RecA  16ژن در مقایسه باSrRNAهای پروتئین ، جایگاه فایلومRecA 

 در نظر گرفته شد. تاکسونومی-16S های درختهمانند فایلوم

 هاهیافت
توضیح انتخاب توالی در بخش روش کار قسمت  طور کههمان

خانواده های پروسایت توالیة پایگاه داد، با استفاده از ده شددا

 104بندی از میان دستهاستخراج شدند و پس از  RecAپروتئینی 

های از سی کلاستر )با تعداد توالی گونه 30 شده،حاصلکلاستر 

انتخاب  کل خانواده، ی نمایندههابه عنوان گونه (10تر یا مساوی بزرگ

 هایتغییرات در پروتئین میزان هدف اصلی این پژوهش تعیینشدند. 

RecA ترین ژن شدهحفظها در مقایسه با در طول زمان تکاملی آن

معرفی  16SrRNA که به صورت کلاسیک ژن بود شدهشناخته

هایی که سرعت تغییرات توان به گونهاین هدف میة شود. بر پایمی

دا ، دست پیمقدار بوده استها بیشترین و کمترین آن RecAپروتئین 

توان تعیین کرد سرعت تغییرات برای ژن کرد. به این ترتیب می

باکتریایی در کدام گونه بسیار زیاد و در  RecAمربوط به پروتئین 

گویی تواند نوعی پیشمیاحتمالا ام گونه بسیار کم است. این مسئله کد

ها طی زمان ها به داروبرای یکی از دلایل ایجاد مقاومت باکتری

مل در طول تکاطولانی باشد. به طور اساسی تعیین میزان تغییرات 

های مختلف به طور مستقل باکتریایی در گونه RecAدر پروتئین 

 دهد.را در اختیار ما قرار میمی مهای اطلاعات پایه

 انتخابیۀ گون 30درخت تاکسونومی حاصل برای 

های انتخابی، در گونه میان تکاملیة آوردن رابطدستهببرای 

ة پایگاه داد Taxonomy browserقدم اول درخت تاکسونومی از 

NCBI ة گون 30درخت تاکسونومی مربوط به  1. شکل استخراج شد

شود اصلی دیده میة شاخ 8در این درخت  دهد.میانتخابی را نشان 

ال ؤباکتریایی مجزاست. سفایلوم  ها مربوط به یکنآکه هر کدام از 

های اصلی مهمی که اینجا مطرح است این است که ترتیب شاخه

و  است )یا جدیدتر( ترقدیمییعنی کدام شاخه  ؛باید چگونه باشد

 د؟نشو ن قرار دادهآها باید پس از شاخه کدام

تاکسونومی، باید های اصلی درخت شاخه ترتیببرای اصلاح 

از توالی کامل  مناسب تعیین شود. به این منظوریک قاعدة 

16SrRNA  برای پیداکردن  .شدگونة انتخابی استفاده  30مربوط به

 و استفاده از یک قاعدة مناسب مراحل زیر به ترتیب انجام شد:

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/%20Browser/wwwtax.cgi
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های جایگاه تکاملی شاخهبودن . کسب اطمینان از صحیح1

 :فرعی درون هر شاخه اصلی

به این منظور دو بررسی صورت گرفت. در اولین بررسی، 

گونة انتخابی با استفاده از مرورگر  30های تاکسونومی بندیرده

( NCBI Taxonomy Browser) .آی.بی.سی.تاکسونومی ان

جة این یبندی شدند. نتهای اصلی، دستهاستخراج و به تفکیک شاخه

 2طور که در شکل قابل مشاهده است. همان 2بررسی در شکل 

های موجود در هر شاخة اصلی، حداقل از بخش شود، گونهدیده می

اصلی  هایفایلوم با یکدیگر مشابه هستند. البته در بعضی از شاخه

 کند. تر ادامه پیدا میهای پایینمیزان این شباهت تا رده

 16SrRNAهای ژن شباهت توالی در دومین بررسی میزان

همترازسازی  73، بعد از انجام هر شاخة اصلیهای فرعی در شاخه

محاسبه شد. نتایج این بررسی به این صورت به دست آمد که 

های های درون فایلومی شاخهمیانگین امتیاز همترازسازی توالی

، 2117برابر شد با  8و  7، 5، 4، 3، 2های اصلی با شماره شاخه

به  6و  1های اصلی . شاخه1500و  1481، 1711، 2202، 1537

 بودن در این محاسبه استفاده نشد.توالیدلیل تک

همچنین میانگین امتیاز همترازسازی خارج فایلومی برای هر 

، 1202 ،1255، 1023، 1149های ذکرشده برابر شد با یک از شاخه

نگین امتیاز طور که قابل ملاحظه است میا. همان1113و  1184

همترازسازی درون فایلومی هر شاخة اصلی عددی بیشتر را نسبت 

نابر دهد. لذا ببه میانگین امتیاز همترازسازی خارج فایلومی نشان می

ین توان گفت که در انتایج اولین و دومین بررسی، به طور نسبی می

های فرعی در هر شاخة اصلی، به طور درخت تاکسونومی، شاخه

 ار گرفتند. صحیحی قر

. بررسی صحت جایگاه تکاملی هر شاخة اصلی در درخت 2

 تاکسونومی 

(، به منظور بررسی 1با توجه به درخت تاکسونومی )شکل 

های اصلی که آیا از نظر تکاملی ترتیب درستی دارند جایگاه شاخه

های هر فایلوم با میانگین امتیاز همترازسازی برای توالییا خیر، 

 است، Thermotogaeدرخت تاکسونومی که گونة  1توالی شمارة 

  قابل ملاحظه است. 3محاسبه شد و نتیجة آن در شکل 

 
ة دهندنشانو اعداد سیاه  اری شاخه اصلیگذشمارهة دهندنشانل اعداد قرمز در شک. دارداصلی شاخة  8، ان.سی.بی.آی.ة شده از پایگاه داداستخراجدرخت تاکسونومی  .1 شکل

 قرار گرفته استها فقط یک گونه آن بعضی از در چند گونه و هافایلومبعضی از در  ،توان تشخیص دادمی تاکسونومی از روی درخت طور کههمان های فرعی هستند.شاخه
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بندی ردهدر سمت چپ  ای کهگذاریشمارهاند. شدهاصلی با ایجاد فاصله از یکدیگر جدا  ةهر شاخاعضای انتخابی. در این شکل ة گون 30بندی تکاملی برای رده .2 شکل

 ایمنامیدههای اصلی را فایلوم مطابقت دارد. در این پژوهش شاخه 1گذاری درخت شکل شمارهشود، با هر گونه دیده می

 

 
  .(1)شکل  یتاکسونوم درخت در( Thermotogae)گونة  1شمارة  یبا توال لومیهر فا یهایتوال یبرا یهمترازساز ازیامت نیانگیم نمودار. 3 شکل

 

توان دریافت می 3قابل مشواهده در شوکل با توجه به نمودار 

کند و این نمیرا دنبال )یا افزایشوووی( که نمودار، روند کاهشوووی 

شاخه ست که جایگاه  شانگر آن ا صادفی ن صورت ت صلی به  های ا

 نیست.  بر اساس روند تغییرات تکاملیو تعیین شده است 

شاخهة مرحل .3 صلاح جایگاه  صلی در ا صلی درخت ا های ا

 تاکسونومی

با استفاده  ،طور که در بخش روش کار توضیح داده شدهمان

شاخص  سازی توالیمیانگین امتیاز همت AASاز  های هر فایلوم راز

با توالی سرگروه محاسبه شد. چگونگی انتخاب سرگروه درخت که 

شمار درخت  (fragilis Bacteroides ةگون)با جنس و  18ة توالی 

در بخش سوم روش کار توضیح داده شده است.  استتاکسونومی 

شترین مقدار  سرگروه  AASفایلومی که بی شت، بعد از توالی  را دا

شترین تا کمترین مقدار قرار گرفت. فایلوم ساس بی در  AASها برا

صل این چینش  شدند. حا سونومی مرتب  -16S درختدرخت تاک

 (.3نامیده شد )شکل  تاکسونومی

به عنوان  Bacteroidetes شده فایلومطبق چینش انجام

اره شم هایفایلومسرگروه درخت انتخاب شد و پس از آن به ترتیب 

، پنج: Cyanobacteria، چهار: Firmicutes، سه:  Actinobacteria دو:

Deinococcus-thermus  :شش ،Tenericutes هفت ، :proteobacteria  و

قرار گرفتند. فایلوم یا شاخه اصلی  Thermotogaeآخرین فایلوم 

proteobacteria   خود شاملEpsilonsubdivision ،

Alphaproteobacteria  وGammaproteobacteria  .می شود 

های اصلی تعیین روشی دقیق و مناسب برای چینش شاخه

ارائه داده  4درخت تاکسونومی پیچیده است، اما ترتیبی که در شکل 

ی بهتر انتیجه می تواند است و 16SrRNAشده است، بر مبنای ژن 

های در ترتیب شاخه .ی.آبی.سی.اناز خروجی درخت تاکسونومی 
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دهد. ترسیم یک درخت تکاملی صحیح که ارتباط دقیق باصلی به ما 

نشده حلای ههای مختلف را به ما بدهد مسئلتکاملی جنس و گونه

دست آمده و ه بر اساس نتایجی که در این پژوهش ب. است

دستهی موجود برای بهااست، الگوریتم هایی که انجام شدهبررسی

و  neighbour joiningهای فیلوژنی مانند الگوریتم آوردن درخت

UPGMA  16 انتخابی ژنة گون 30رویSrRNA دهد ، نتایجی می

متفاوت  .ی.آبی.سی.انکه هم با یکدیگر و هم با درخت تاکسونومی 

 است. 

 

 
 

 دست آمده است.ه های فرعی هر فایلوم با فایلوم سرگروه بشاخه( AAS)این درخت بر اساس میانگین امتیاز همترازی  :تاکسونومی-16S درخت .4 شکل
 

های هر ، متوسط امتیاز همترازسازی توالی5شکل نمودار 

-16Sرا برای درخت  AASیعنی فایلوم با فایلوم سرگروه 

رفت نمودار سیر می طور که انتظارهماننشان می دهد.  تاکسونومی

با کمترین میزان  Thermotogae فایلومکند و می نزولی را دنبال

سرگروه قرار تکاملی نسبت به ة ( در دورترین فاصل838میانگین )

نزدیک 5/952با میانگین امتیاز  Actinobacteria فایلومگرفته است و 

 فایلومشباهت بیشتر این ة دهندنشانترین فایلوم به سرگروه است که 

ها . این روند نشان داده است هرچه توالیاستاز نظر تکاملی با سرگروه 

ود. شمیزان شباهت و امتیاز آنها کمتر می ،گیرنداز سرگروه فاصله می

همچنین میزان شباهت از فایلوم دوم به سوم به طور چشمگیری کاهش 

ها ومتکاملی در این فایلشدید فته است که این امر بیانگر تغییرات یا

محاسبات مشابه با موارد  RecAهای پروتئین است. در ادامه برای توالی

 انجام شد. 16SrRNAبرای ژن شده دادهتوضیح

 برای تعیین فاصله تکاملی RecA پروتئینی یهاآنالیز توالی

فاصله تکاملی آوردن دستههدف اصلی این پژوهش ب

در مقایسه با  RecAپروتئینی ة از خانواد RecAی منتخب هاتوالی
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بوده است. به این  هاهمان جنس و گونه 16SrRNA ی ژنهاتوالی

 هایبا ژنبا گونه یکسان  RecAپروتئینی های توالیمنظور 

16SrRNA  16در درختS-سپس  .جایگزین شدند تاکسونومی

 فایلوم با توالی فایلوم سرگروهی آمینواسیدی هر هاتوالی

(Bacteroidesهمترازسازی و مقدار ) AAS  برای هر فایلوم محاسبه

 RecAخانواده  هاینماینده نتایح حاصل از این محاسبات برای .شد

 قابل ملاحظه است. 6شکل  در)بخش باکتریایی( 

)البته در قالب  RecA نیپروتئ منتخب گونة 30 یتکامل فاصلة

دهد. را نشان می یادیز راتییتغ 16SrRNAژن با سهیمقا درفایلوم(  8

 RecA نیکه در پروتئ یراتییتغ زانیآن است که م انگریمسئله ب نیا

گونة  30به طبع ژن مربوط به این پروتئین در طول تکامل در این  و

 هایرخ داده است، با تغییرات در ژندر سطح فایلم انتخابی 

16SrRNA مطابقت ندارد و مقدار )در سطح فایلوم( ها نظیر برای گونه

نمودار و  1میزان این تغییرات در جدول  .دهدمتفاوتی را نشان می

 مشخص شده است. 6شکل 

 

 
 تاکسونومی-16S هر فایلوم با توالی سر گروه درخت 16srRNA هایمیانگین امتیاز همترازی توالی. 5 شکل

 

 
 هر فایلوم با توالی فایلوم سرگروه RecAهای میانگین همترازی توالی .6 شکل

 

 فایلومقابل ملاحظه است،  6طور که در شکل همان

Actinobacteria  16در درختS- فایلومترین نزدیکتاکسونومی 

. است فایلومدورترین  RecAمورد اما در  ،سرگروه است فایلومبه 

در  Actinobacteria فایلومدر  RecAدهد ژن می این مسئله نشان

تغییرات بسیار بیشتری در طول تکامل  16SrRNA ژنمقایسه با 

 یی که در شکل دیدههافایلومخود داشته است. در حالی که در باقی 

 فایلومبا در مقایسه تکاملی ة در طول دور شوند، میزان تغییراتمی

Actinobacteria  توان گفت که می است. بنابراینکمتر بوده

ی های مختلف سرعتهافایلومدر طول تکامل  در RecAتغییرات 

ور موارد به ط بیشتری متنوع در هامتنوعی داشته است و این سرعت

 16SrRNAی های اساسی با الگوی تغییرات در ژنهاکلی تفاوت

بعدی که دستخوش بیشترین تغییرات شده است،  فایلومنظیر دارد. 

 Cyanobacteriaسیانوباکتر  فایلوم. است Proteobacteria فایلوم

و  Deniococcusی هافایلومدر هر دو درخت جایگاه ثابت دارد. 
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Tenericutes در درخت  فایلومیک ة هر دو به اندازRecA  نسبت

یزان توالی م ند.ه اتاکسونومی از سرگروه فاصله گرفت- 16Sبه درخت

 7در شکل  RecA نیو پروتئ 16SrRNAشباهت با سرگروه در ژن 

داده شده است.نشان 

 

  RecA پروتئینو  16SrRNA ژنهای شده برای فایلوممحاسبه AASمقدار  .1جدول 

 هااسامی فایلوم
 هایتوالیبرای  AASمقدار

16SrRNA منتخب یهالومیفا در 

  های پروتئینیتوالی برای AAS مقدار

RecA منتخب هایفایلوم در 

Actinobacteria 952 870 

Firmicutes 949 1047 

Cyanobacteria 874 949 

Deinococcus 874 940 

Tenericutes 872 924 

Proteobacteria 871 991 

Thermotogae 838 941 

 

 

 
  RecA پروتئینیهای توالیو  16SrRNAهای منتخب برای توالی هایفایلوم در AASمحاسبات شده بر اساس تعیینة . نامعادل7 شکل

 

 گیریو نتیجه بحث 

فاده از با استمشخص مقایسه نتایج فیلوژنتیک برای جانداران 

ها برای مطالعات تواند تعیین کند کدام ژنهای مختلف میژن

دیگر های متنوع با یکژنة اینکه آیا تاریخچلذا  ؛تکاملی مفید هستند

یا خیر در این مورد سوال بسیار مهمی به حساب می  متفاوت است

های مستقیم مهم است که متغیرهای . با این حال، برای مقایسهآید

(. بسیاری از 20های مختلف حذف کنیم )زیادی را در مطالعات ژن

ه سیستماتیک باکتریایی، درخت فیلوژنتیک یک محققان برای مطالع

کنند مقایسه می rRNA ژن خاص را با درخت استاندارد یک ژن

کردن مشخصبرای  16SrRNA های ژنگذشته، توالیة در ده(. 21)

های باکتریایی ای در بعضی از خانوادههای درون و بین گونهتفاوت

بندی دستهنظور به مهای اخیر (. در سال22)ه است کاربرد داشت

دی وتیئهای نوکلهای مایکوباکتریوم از شباهت توالیجدید گونه

16SrRNA 16های استفاده کردند. برای این منظور توالیSrRNA  از

 ةهای مختلف مایکوباکتریوم را همترازسازی کردند که نتیجگونه

ها درصدی بین توالی 95الی  85میزان شباهت ة دهندنشانحاصل 

ها در سطح تر به بررسی توالیدقیقبه همین علت برای تفسیر  .بود

پرداختند. پس از انجام همترازسازی  ایگونهبینای و گونهدرون

ای، متوجه شباهت گونهبیندر سطح  16SrRNAهای توالیة دوگان

همچنین  .مایکوباکتریوم شدندة درصدی در خانواد 98الی  95

درصد به  98ای گونهدرون 16SrRNAهای میزان شباهت برای توالی

 (. 11بالا بود )

ئینی پروتة تکاملی خانواد پژوهش نیز ما به بررسی رونددر این 

RecA 16 هایدر مقایسه با توالیSrRNA  نظیر پرداختیم. پس از
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برای  16SrRNA هایتاکسونومی و قرار دادن توالی استخراج درخت

سازی مقایسه و همترازگونه های منتخب در قالب این درخت، 

 ایفایلومی صورت گرفت. نتیجهبینفایلومی و درونها در سطح توالی

های دوگانه حاصل شد این است که توالی هایکه از همترازسازی

16SrRNA های بسیاری با یکدیگر دارند و درون یک فایلوم شباهت

صورتة همچنین با مقایس .درصد است 98تا  77این شباهت بین 

های انتخابی هر فایلوم با فته )همترازسازی دوگانه( بین نمایندهگر

های دیگر شاهد کاهش میزان شباهت بین فایلومی هستیم فایلوم

 (.استدرصد  81تا  69)میزان شباهت بین 

های در دیگر مطالعات انجام شده برای بررسی توالی

16SrRNA  در مقایسه با ژنRecAهای موجود حتی ، تمام توالی

این اما در  ،(23شده را بررسی کردند )استخراجناقص  هایتوالی

و  16SrRNAبرای های یکسان های کامل و گونهپژوهش ما از توالی

تری ارائه کاملتا نتایج  کرده ایماستفاده  RecAپروتئینی ة خانواد

شده برای شناختههای شود. همچنین در تحقیقات دیگر از الگوریتم

ولی در این پژوهش  ،(24) فیلوژنی استفاده شده استترسیم درخت 

همترازسازی برای  200برای رسم درخت تکاملی با انجام بیش از 

شده استخراجتوالی و همچنین با کمک درخت خام تاکسونومی  30

ایم روشی جدید را برای رسم درخت توانسته، .ی.آبی.سی.اناز 

 . ه کنیمهای محدود ارائفیلوژنی برای تعداد توالی

جایگاه  اصلاحلازم و  انجام محاسباتاز  پسدر این پژوهش، 

تاکسونومی -16Sدرخت  در درخت تاکسونومی و ایجاد هافایلوم

. سپس به مقایسه و شدها مشخص فایلوم های جدیدی برایجایگاه

تاکسونومی پرداخته شد و -RecAها در درخت بررسی جایگاه فایلوم

 هایتفاوتیکی از . شدتاکسونومی مقایسه -16Sبا درخت رفرنس 

استخراج درخت  ةنحوهای مشابه در این پژوهش با کارة عمد

در مقایسه  RecAپروتئینی ة فیلوژنی و بررسی روند تکاملی خانواد

محاسبات جدیدی که در این پژوهش  . بر اساسبا ژن ریبوزومی بود

ها بعضی از فایلومدر  16SrRNAدر مقایسه با  RecAارائه شده است، 

 .ه استطی روند تکاملی تغییرات بسیار زیادی داشت

ثابت است که  7شکل در  Cyanobacteriaجایگاه فایلوم  

)یا تفاوت تغییرات بین  ثبات ژنی و کمترین جهشة دهندنشان

RecA  16وSrRNA بر همچنین  است.طی تکامل  (لومیفا نیدر ا

بیشترین اساس محاسباتی که در این پژوهش انجام شده است، 

تعیین بیشترین و . است Actinobacteria فایلومتغییر مربوط به 

شده در این پژوهش طی های استفادهکمترین میزان تغییرات گونه

های دارویی نیز حائز اهمیت است. روند تکاملی برای بررسی مقاومت

بیشتر  ایتغییرات طی تکامل برای گونه نرخ وقتیبه این صورت که 

 باکتریایی ممکنة های موجود برای از بین بردن این گونباشد، دارو

( در مقایسه با سایر گونه ها که در طول طی مدت طولانی)است 

 . شوندکارآمد نا شان کندتر بوده، زودترتکامل تغییرات

های و ژنها با توجه به اهمیت روند تکاملی و تغییرات باکتری

شوند، در این پژوهش برای ها که باعث ایجاد مقاومت دارویی میآن

ة شدحفظدر مقایسه با ژن  RecAتغییرات پروتئین بررسی 

16SrRNA ینی می نونو، درخت تاکسوهای باکتریاییفایلوم سطح در

و خانواده پروتئینی  16SrRNAهای منتخب ژن برای جنس و گونه

RecA های موجود بیوانفورماتیکی ارائه شده است که با الگوریتم

بر اساس محاسبات انجام شده در این متفاوت است. درنهایت 

در مقایسه با  RecAتوان شاهد تغییرات چشمگیر میپژوهش 

16SrRNA  فایلوم در طول تکامل درActinobacteria  بود. جنس و

 ادیزیاهمیت نظر پزشکی  ازهایی که در این فایلوم قرار دارند گونه

 تغییرات و در اثربرای بررسی مقاومت دارویی باکتریایی  دارند و

. یکی از گزینه های مهمی به حساب می آیندهای عمده جهش

 Mycobacteriumشده در این فایلوم شناخته هایهجنس و گون

Tuberculosis توان به فایلوم . از جهتی دیگر میاست

Cyanobacteria  را دارداشاره کرد که کمترین میزان تغییرات .

در  RecAدرنتیجه احتمال ایجاد مقاومت دارویی مربوط به پروتئین 

های موجود در این های این فایلوم کمتر از دیگر فایلومجنس و گونه

شیوه آمده در این پژوهش ممکن است به دستهبنتایج  پژوهش است.

خواهیم به استنباط خود می نبنابرای .هم تفسیر شود یدیگر های

های از این نتایج به صورت یک فرضیه اشاره کنیم. البته بررسی

 سازیتواند به شفافبیشتر در کارهایی برای مطالعات آینده می

 بیشتر این استنباط کمک کند.

ترین مقاله به پژوهش حاضر کاری است باید اشاره کنیم نزدیک

در مجله تکامل مولکولی  1995در سال  Eisen JAکه به وسیله 

(. 15چاپ شده است و در بخش مقدمه هم به این مقاله اشاره شد )

ه باشد. بتفاوت های اساسی این کار با پژوهش حاضر قابل توجه می

های اولیه به دلیل قدیمی بودن کمتر بوده طور مثال حجم داده

نجام نشده ها کار مناسبی ااست. برای کوچک سازی تعداد گونه

است. کل روش کار آنها در مقایسه با پژوهش حاضر کاملا متفاوت 

ترین نتایج که یکی از مهم Actinobacteria بوده و در نهایت حرفی از

تاکسونومی -16Sنهایی پژوهش حاضر می باشد یا کمپایل درخت 

زده نشده است. در کل علاوه بر اینکه نتایج نهایی در این دو کار 

ت، کمی سازی نتایج به هیچ وجه به صورتی که در متفاوت اس
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پژوهش حاضر انجام شده است، دنبال نشده و نتایج عددی زیادی 

 .ارائه نشده است

 سپاسگزاری
سندگان از تمامی کسانی که آنها را در انجام این پژوهش یاری   نوی

 .کنندند، تشکر و قدردانی میکرد
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