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 چکیده

در مطالعه حاضر به منظور آگاهی از روند تکاملی و مولکولی توالی نوکلئوتیدی جایگاه ژن بتالاکتوگلوبولین  :و هدف سابقه
 .پستانداران، آنالیز فیلوژنی و روند انتخاب طبیعی انجام گرفت

دست به( NCBI)های مورد مطالعه از بانک اطلاعاتی ژنوم توالی نوکلئوتیدی جایگاه ژن بتالاکتوگلوبولین در گونه :هامواد و روش
چنین ترسیم درخت فیلوژنتیک به نمایی و همدرصد جانشینی و جایگزینی نوکلئوتیدها با روش حداکثر درست. تراز شدندآمده و هم

 .دست آمدندهب Neighbor- Joiningروش 
که نشان دهنده  محاسبه شد 07/7برابرdN/dS  و نسبت است جانشینی تقاطعیتر از بیشانتقالی نتایج نشان داد جانشینی  :هایافته
 بتالاکتوگلوبولیندهنده مسیرهای تکاملی مختلف ژن نتایج درخت فیلوژنتیک نشان. است یژنجایگاه در طی تکامل این  خالص انتخاب
که گاو، بوفالو و  بود گراز وحشیاسب و ، (بز و گوسفند) ،(، بوفالو وگاومیشگاو)های از گونه دستهپنج های مختلف شامل در گونه

 .شتندترین قرابت را داگوسفند بیش
ها و سبب تثبیت عملکرد آن های جدیدهای جدید، واریتهپروتئین وجود آمدنسالیان گذشته سبب بهجهش و انتخاب در طی  :بحث

 .سازی عملکرد آنها گردیده استدر طی روند تکامل و پیشرفت در جهت خالص
دهد که این امر بر اساس این تحقیق، نواحی حفاظت شده بخش اندکی از توالی ژن بتالاکتوگلوبولین را تشکیل می :گیرینتیجه

 .باشدنوکلئوتیدی و جهش می هایچنین مستعد بودن آن به تغییرنشان دهنده چندشکلی بالای این ژن و هم
 روند تکاملی، فیلوژنی انتخاب طبیعی، بتالاکتوگلوبولین، پستانداران، :کلیدی هایواژه

 
 مقدمه

پااروتئین عمااده آب پنیاار شاایر  ، (BLG)بتااا لاکتوگلوبااولین 
 کیلو 81نشخوارگنندگان است که دارای وزن مولکولی برابر با 

جمله اساب، سا ،    در حیوانات دیگر از. باشدمی (Kd)دالتون 
خوک و گربه وجود دارد، ولی در انسان، خرگوش و موش وجود 

و در BLGII و   BLGI در خوک و اساب باه دو صاورت   . ندارد

باشد، در حالی که زیرمجموعه می 3و  2ای گربه نیز دار س  و
 (.83) شوددر نشخوارکنندگان فقط به یک شکل دیده می

باار در گوسافند   بارای اولاین    BLGو ژنومیاک   cDNAتوالی 
، گااو توساط هاریر در ساا      (0) 8811توسط گایاا در ساا    

، (2) 8818و در باااز توساااط الکسااااندر در ساااا   (8) 8811
عملکرد قطعی فیزیولوژیکی، این ژن هناوز  . شناسایی شده است

تاوان  باه   هاای آن مای  روشن نشده است، ولی از جمله فعالیت
، پاروتئین  (BLG)لین بتا لاکتوگلوباو : (2) موارد زیر اشاره کرد

گریاز  هاای آب تواند به بسیاری از مولکو لپوکالین است که می
ها است کاه از  دهنده نقش آن در انتقا  گروهاتصا  یابد و نشان
 نماود توان به انتقا  رتینو  در شیر اشاره ها میجمله این گروه

کناد  که به کسب ایمنی غیرفعا  از طریق آغوز کمک مای  ،(3)
عناوان عامال کاهناده    در شارایط اساترس باه    ،چنینهم .(82)
 .(4)شود استرس فعا  می هایاثر

 :مسئول  سندهینو
 گروه علوم دامی، دانشگاه زابل 

 dashab@uoz.ac.ir:  یکیالکترونپست
 82/72/8381: تاریخ دریافت
 37/78/8381: تاریخ پذیرش
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بارای احیاا   نوکلئوتیدی های فیلوژنی مولکولی از اطلاعات توالی
هاای مختلاف و بارآورد زماان     کردن روابط تکااملی باین گوناه   

هاا  روابط فیلوژنتیک میان ژن. گردداستفاده می هاگونهواگرایی 
توان با یک درخت فیلوژنتیاک شارد داد کاه    میو موجودات را 

ها یا موجاودات بسایار   ای است که ژننامهقابل مقایسه با شجره
یعنای  )هاای مختلاف ایان نماودار     دهد و واژهشبیه را نشان می

. نیاز یاادآور درختاان هساتند    ( ریشه، ساقه، شاخه، گره و برگ
حادهای  ماناده کاه وا  یا تاکسون باقی( انتهایی)های خارجی گره

ژنتیکای اسات کاه     شوند، یاک واژه تاکسونومی فعا  نامیده می
-گاره . های قابل مقایسه را نشان دهدتواند انواعی از تاکسونمی

های داخلی نیز به نام واحادهای تاکساونومیکی فرضای نامیاده     
 هاا 8outکیادی بار ایان اسات کاه جاد فرضای        أشاوند و ت مای 
هاا کاه   از تاکسون گروهی. هستند( واحدهای تاکسونومی فعا )

منوفیلیتیک دارناد،   أهای یکسانی هستند، منشمتعلق به شاخه
یعنای ترتیاب   )زایای  الگوی شااخه . شوندیک خوشه نامیده می

 .(81)شود درخت نامیده می( Topology)توپولوژی ( هاگروه
اشااتباه در جااایگزینی یااک پااورین بااا پااورین دیگاار و یااک    

حالتی است کاه باه آساانی ر     پیریمیدین با پیریمیدین دیگر، 
. نام دارناد ( Transition)ها، جهش انتقالی این جهش. دهدمی

جاااایگزینی پاااورین باااا پیریمیااادین و عکااار آن، جهاااش  
هاایی  جهاش در ژن  .شاود نامیده می( Transversion)تقاطعی

های اصلی باه  ها با ژنرسند و حضور همزمان آنکه به نتاج می
تکامل پیامد دگرگونی . انجامدمی( Polymorphism)چندریختی

نظر به ایان  . شودنامیده می نی ژناهاست که فراودر فراوانی آلل
روند و فراوانی ساایر  ها در طو  زمان از دست میکه برخی آلل

هاا در جمعیات   یاباد، ایان آلال   ها تا صددرصد افزایش مای آلل
تکامل بلندمدت یاک گوناه، از تثبیات موفاق     . شوندتثبیت می

هاا  شود کاه بازتااب پایاداری جهاش    های خاص حاصل میآلل
ها در جمعیت، نر  تکااملی یاا   آهن  پایداری این جهش. است

 .(8) شودنر  پایداری نامیده می
ها فاصله ژنتیکی دو تاوالی  نر  تکاملی پروتئین بر اساس نظریه

های مختلف باا  پروتئین یکسان، اما جدا شده از گونه رمز کننده
کاه  علت ایان به. طور خطی نسبت دارداب دو گونه بهزمان انشع

                                                      
1Operating Taxonomic Unite 

-مای ، فرض دهندمی رفتار مشابهی نشان های متفاوتپروتئین
که نر  تکاملی برای هر پاروتئین معاین در طاو  زماان      گردد

وجود یک نوع ساعت مولکاولی  این پیشنهاد اشاره به. ثابت است
کند، اما در تر یا کندتر کار میهای مختلف سریعدارد که در ژن

های مختلف فیلوژنتیاک، نار    مورد هر ژن معین میان دودمان
-را برای زمان واگرایی در گوناه اگر ساعت مولکولی . ثابتی دارد

نر  تکاملی یک ژن قابل محاسابه اسات،   های مختلف بپذیریم 
انشعابی  پر این اطلاعات به آسانی برای تعیین تاریخ ناشناخته

تعیاین  آمینه یا اسید DNAایسه توالی میان دو گونه فقط با مق
؛ بالعکر، اگر اطلاعات مربوط به زمان انشعاب میان دو شودمی

از یاک ژن   نوکلئوتیادی گونه شناخته شود، پر نار  تکااملی   
 .(8)معین قابل دستیابی است 

هاای  حاضر تعیین روابط تکاملی توالی مطالعهبنابراین، هدف از 
لین و نحوه انتخاب در طو  تکامل بتالاکتوگلوبو نوکلئوتیدی ژن

های بتاالاکتوگلوبولین  ابتدا درخت فیلوژنتیک برای توالی. است
گاردد و  که در بانک اطلاعاتی قابل دسترس هستند ترسیم مای 

هاای  ها، میزان، مسایر و محال  چنین با استفاده از این توالیهم
باا  . شاود در طاو  تکامال شناساایی مای     هاییحساس به تغییر

توان به شاناخت کاافی   مراحل فوق در تحقیق حاضر میاجرای 
هااا در از ساااختار ژناای بتااالاکتوگلوبولین دساات یافتااه و از آن 

هاای ویا ه بارای    یابی باه آلال  تکمیلی جهت دست هایهمطالع
 . تولیدی استفاده کرد هایبهبود صفت

 
 هامواد و روش

-باه : های ژنی بتالاکتوگلوبولینشناسایی و ویرایش توالی

های ژنای بتاا لاکتوگلوباولین، اطلاعاات     نظور شناسایی توالیم
-ژن بتاا   mRNAو DNAهاای نوکلئوتیادی   تاوالی  مربوط به

باا اساتفاده از    ،چنینهم .لاکتوگلوبولین برای گاو شناسایی شد
هااای اطلاعاااتی ژنااوم، تااوالی ژناای    در بانااک BLASTاباازار 

دست آمد هنیز بهای مورد نظر بتالاکتوگلوبولین برای سایر گونه
هاای  هاا و اطالاع از فراسانجه   جهت مقایسه تاوالی (. 8جدو  )

ابتدا توالی ژنی بتالاکتوگلوبولین در گاو باا تاوالی ساایر     ژنتیکی
تعاداد   پرسا . تراز شدندهم Clustal Wبا استفاده از   هاگونه
هاا  هاایی کاه در آن  ها، تنوع نوکلئوتیدی، تعاداد جایگااه  جهش

، اتفاق افتااده، درصاد تفارق ژنای     مشابهیا غیر جایگزینی مشابه

 

از  با استفاده هاچنین تنوع آنو هم (Conversion)تبدیل ژنی 
 . گردید محاسبهDnaspv5 (8  )افزار  نرم

ترسیم درخات فیلوژنتیاک   : فیلوژنی و تعیین مسیر تکاملی
هاای ماورد بررسای باا     بتاالاکتوگلوبولین بارای گوناه    توالی ژن

پاار از . انجااام گرفاات MEGA6 (81)افاازار ناارماسااتفاده از 
، درخات فیلاوژنی   ناهمگون ها و حذف نواحی غیرویرایش توالی

در . گردیاد  رسایم ت( NJ)همساایگی  -اتصا  با استفاده از روش
کال   مشاتمل بار  شود که استفاده می( Q)این روش از ماتریر 

ترین مقدار که بیان کننده شباهت باالای دو  و کم بودهها شاخه
ه و در یک انشعاب از درخت فیلوژنی کردانتخاب  راشاخه باشد 

باار   8777وسایله  هبا  Bootstrappingمقاادیر  . بارد میکار به
-هترسیم درخات فیلاوژنی با   . دست آمدندهمجدد ب گیرینمونه

 .انجام شد 8با استفاده از رابطه  NJوسیله روش 
(1) Q(i, j) = (r – 2)d(i, j) – Σd(i, k) – Σd(j, k) 

ام k شااخه  : j ،kو  i فاصاله باین شااخه   : d(i, j)؛ بالا در رابطه
های مقدار عددی شاخه: Q(i, j)ها و تعداد کل شاخه: rدرخت، 

i  وj است. 
نوکلئوتیدی که باعث تغییر اسیدهای آمیناه   هایبررسی تغییر 

نوکلئوتیادی کاه تاأثیری در     هاای نسبت به تغییر( dN)اند شده
، یاک روش مفیاد و بسایار    (dS)اناد  اسید آمینه حاصله نداشته

 کارآمد جهت تشخیص روند انتخااب طبیعای در طاو  تکامال    
بنابراین، با اساتفاده از مقادار عاددی    . (88) باشدها میبرای ژن

روناااد انتخااااب طبیعااای بااارای ژن  ( dN\dS)ایااان نسااابت 
HIV_SNAP v2.1.1 (0 )افاازار بااا ناارم بتااالاکتوگلوبولین 

 2ترتیب با استفاده از رواباط  به dSو  dNمقادیر . گردید محاسبه
 . قابل محاسبه هستند 3و 
 

(2)  dN = 4/3-  Ln( 3/4-8 PN) 
(3)   dS = 4/3- ( 3/4-8 PS) 

های دارای جایگزینی نامشابه و ، نسبت جایگاهPN ،بالا در روابط
PS باشاند جاایگزینی مشاابه مای   های دارای نیز نسبت جایگاه .

باا آزماون فیشار در ساط       dN\dSدار بودن مقدار عددی معنی
 حاضار چناین، در تحقیاق   هام . درصد بررسی گردید 1احتما  

، (Open Reading Frame  ORF (بارای شناساایی ناواحی   

یاابی باناک ژنای    توالی ژن بتالاکتوگلوبولین گاو با شماره دست
(8408248(X از ، NCBI ORF Finder استفاده شد. 
 

 نتایج و بحث
اطلاعاااات مرباااوط باااه تاااوالی نوکلئوتیااادی جایگااااه ژن    

هاای اهلای و ساایر موجاودات ماورد      بتالاکتوگلوبولین در گونه
هایی کاه  تعداد کل جهش. آورده شده است 8بررسی در جدو  

 جهااش 483در طاای تکاماال ایاان ژنهااا ر  داده اساات براباار   
تعداد . بودندها در طو  ژنوم متفاوت توزیع آن که شناسایی شد

جایگااه باود کاه روناد انتخااب       214های چندشکل نیز جایگاه
 .کندها را توجیه میمثبت در این ژن

های نوکلئوتیدی این درخت فیلوژنتیک روابط تکاملی توالی
بالا  Bootstrappingمقادیر (. 8شکل )دهد ها را نشان میژن

دهد که درخت خت نشان میهای دردر محل انشعاب شاخه
فیلوژنی نوکلئوتیدهای موردنظر از درجه اعتماد بالایی برخوردار 

 .است
های مورد بررسی بر نوکلئوتیدهای ژن بتالاکتوگلوبولین در گونه

دسته او  مربوط . شدنددسته تقسیم  پنج پایه مسیر تکاملی به
-گونههای گاو، گاومیش و بوفالو دسته دوم مربوط به به گونه

ترتیب مربوط بهو پنجم چهارم ، دسته سوم ،های گوسفند و بز
عنوان خوک که به) گربه و گراز وحشی ،های اسببه گونه

دست آمده، هطبق نتایج ب. ، بودند(شودوحشی نیز شناخته می
چنین، هم. داشتندتری گاو، بوفالو و گوسفند قرابت بیش

گراز )دسته چهارم های گربه، اسب و شباهت بالای درون گروه
 .  شوددیده می(  وحشی

توان بر اساس تشابه و همسانی ارتباط تکاملی موجودات را می
اولین فرضیه در فیلوژنتیک بر  .ها درک نمودتوالی مولکولی آن

های مولکولی مورد استفاده در ساختار این اساس است که توالی
دارند و در جد مشترک  فیلوژنتیکی همولوگ هستند، یعنی یک

واگرایی فیلوژنتیکی با دو . اندطی زمان از هم فاصله گرفته
بدین معنی که شاخه والدین به . شودشاخه شدن نشان داده می
در فیلوژنتیک این  دومفرضیه  .ابدیدو شاخه دختر، انشعاب می

یابد صورت مستقل تکامل میای در توالی بهاست که هر ناحیه
عات کافی و مفیدی را در جهت ساخت ها، اطلاو تفاوت توالی
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از  با استفاده هاچنین تنوع آنو هم (Conversion)تبدیل ژنی 
 . گردید محاسبهDnaspv5 (8  )افزار  نرم

ترسیم درخات فیلوژنتیاک   : فیلوژنی و تعیین مسیر تکاملی
هاای ماورد بررسای باا     بتاالاکتوگلوبولین بارای گوناه    توالی ژن

پاار از . انجااام گرفاات MEGA6 (81)افاازار ناارماسااتفاده از 
، درخات فیلاوژنی   ناهمگون ها و حذف نواحی غیرویرایش توالی

در . گردیاد  رسایم ت( NJ)همساایگی  -اتصا  با استفاده از روش
کال   مشاتمل بار  شود که استفاده می( Q)این روش از ماتریر 

ترین مقدار که بیان کننده شباهت باالای دو  و کم بودهها شاخه
ه و در یک انشعاب از درخت فیلوژنی کردانتخاب  راشاخه باشد 

باار   8777وسایله  هبا  Bootstrappingمقاادیر  . بارد میکار به
-هترسیم درخات فیلاوژنی با   . دست آمدندهمجدد ب گیرینمونه

 .انجام شد 8با استفاده از رابطه  NJوسیله روش 
(1) Q(i, j) = (r – 2)d(i, j) – Σd(i, k) – Σd(j, k) 

ام k شااخه  : j ،kو  i فاصاله باین شااخه   : d(i, j)؛ بالا در رابطه
های مقدار عددی شاخه: Q(i, j)ها و تعداد کل شاخه: rدرخت، 

i  وj است. 
نوکلئوتیدی که باعث تغییر اسیدهای آمیناه   هایبررسی تغییر 

نوکلئوتیادی کاه تاأثیری در     هاای نسبت به تغییر( dN)اند شده
، یاک روش مفیاد و بسایار    (dS)اناد  اسید آمینه حاصله نداشته

 کارآمد جهت تشخیص روند انتخااب طبیعای در طاو  تکامال    
بنابراین، با اساتفاده از مقادار عاددی    . (88) باشدها میبرای ژن

روناااد انتخااااب طبیعااای بااارای ژن  ( dN\dS)ایااان نسااابت 
HIV_SNAP v2.1.1 (0 )افاازار بااا ناارم بتااالاکتوگلوبولین 

 2ترتیب با استفاده از رواباط  به dSو  dNمقادیر . گردید محاسبه
 . قابل محاسبه هستند 3و 
 

(2)  dN = 4/3-  Ln( 3/4-8 PN) 
(3)   dS = 4/3- ( 3/4-8 PS) 

های دارای جایگزینی نامشابه و ، نسبت جایگاهPN ،بالا در روابط
PS باشاند جاایگزینی مشاابه مای   های دارای نیز نسبت جایگاه .

باا آزماون فیشار در ساط       dN\dSدار بودن مقدار عددی معنی
 حاضار چناین، در تحقیاق   هام . درصد بررسی گردید 1احتما  

، (Open Reading Frame  ORF (بارای شناساایی ناواحی   

یاابی باناک ژنای    توالی ژن بتالاکتوگلوبولین گاو با شماره دست
(8408248(X از ، NCBI ORF Finder استفاده شد. 
 

 نتایج و بحث
اطلاعاااات مرباااوط باااه تاااوالی نوکلئوتیااادی جایگااااه ژن    

هاای اهلای و ساایر موجاودات ماورد      بتالاکتوگلوبولین در گونه
هایی کاه  تعداد کل جهش. آورده شده است 8بررسی در جدو  

 جهااش 483در طاای تکاماال ایاان ژنهااا ر  داده اساات براباار   
تعداد . بودندها در طو  ژنوم متفاوت توزیع آن که شناسایی شد

جایگااه باود کاه روناد انتخااب       214های چندشکل نیز جایگاه
 .کندها را توجیه میمثبت در این ژن

های نوکلئوتیدی این درخت فیلوژنتیک روابط تکاملی توالی
بالا  Bootstrappingمقادیر (. 8شکل )دهد ها را نشان میژن

دهد که درخت خت نشان میهای دردر محل انشعاب شاخه
فیلوژنی نوکلئوتیدهای موردنظر از درجه اعتماد بالایی برخوردار 

 .است
های مورد بررسی بر نوکلئوتیدهای ژن بتالاکتوگلوبولین در گونه

دسته او  مربوط . شدنددسته تقسیم  پنج پایه مسیر تکاملی به
-گونههای گاو، گاومیش و بوفالو دسته دوم مربوط به به گونه

ترتیب مربوط بهو پنجم چهارم ، دسته سوم ،های گوسفند و بز
عنوان خوک که به) گربه و گراز وحشی ،های اسببه گونه

دست آمده، هطبق نتایج ب. ، بودند(شودوحشی نیز شناخته می
چنین، هم. داشتندتری گاو، بوفالو و گوسفند قرابت بیش

گراز )دسته چهارم های گربه، اسب و شباهت بالای درون گروه
 .  شوددیده می(  وحشی

توان بر اساس تشابه و همسانی ارتباط تکاملی موجودات را می
اولین فرضیه در فیلوژنتیک بر  .ها درک نمودتوالی مولکولی آن

های مولکولی مورد استفاده در ساختار این اساس است که توالی
دارند و در جد مشترک  فیلوژنتیکی همولوگ هستند، یعنی یک

واگرایی فیلوژنتیکی با دو . اندطی زمان از هم فاصله گرفته
بدین معنی که شاخه والدین به . شودشاخه شدن نشان داده می
در فیلوژنتیک این  دومفرضیه  .ابدیدو شاخه دختر، انشعاب می

یابد صورت مستقل تکامل میای در توالی بهاست که هر ناحیه
عات کافی و مفیدی را در جهت ساخت ها، اطلاو تفاوت توالی
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روش اتصا  . ندنکی فیلوژنتیکی بدون ابهام فراهم میهادرخت
درپی ترسیم درخت فیلوژنی، درخت را با یافتن پی( NJ)مجاور 
ها با یک outکه جفت  ،کندهم رسم میهای نزدیک بهجفت
کند تا این روش تلاش نمی .شوندهم وصل میی داخلی بهگره
 جای آن، طو  همهاما به ،بندی کندها را خوشهoutترین شبیه
. نمایدهای داخلی و سپر طو  کل درخت را حداقل میشاخه

طو  درخت حاصل  شود ودر ابتدا، اولین شاخه داخلی وارد می
ها را outدرپی هر جفت ممکن از الگوریتم پی. شودمیمحاسبه 
ترین منجر به کوتاه هایی کهout و سرانجام جفت نمودهمتصل 
هنگامی که دو توالی واگرا  .کندهم وصل میرا به گردددرخت 
احتما  در یک موقعیت معین دو یا چند جهش متوالی بهباشد، 

( 8) که در شکلطوردر این خصوص همان. (8) ر  داده است
های گاو اهلی توالی مربوط به یکی از گونه ،مشخص شده است

احتما  وجود بهکه شده است  گروه جدا های ایناز سایر گونه
های  علت واگرایی آن از دیگر توالی گونه ،جهش در این توالی

فاصله ژنتیکی حاصل از این  .استمربوط به این گروه 
رویدادهای چندگانه در دو توالی نسبت به آنچه از درصد تفاوت 

واگراتر ها  هر چه توالی. تر است آید، بیش دست میدو توالی به
 .تر است باشد، اثر رویدادهای چندگانه بزرگ

گزارش حاضرسویار و همکاران نیز نتایجی مشابه با تحقیق 
ترین قرابت ژنی ها بیشکه طی گزارش آنطوریهب. نمودند

چنین شباهت مربوط به گاو، گوسفند و بوفالو بوده است و هم
. (87)ند اهای اسب، گربه و س  گزارش کردهبالای درون گروه

های مربوط پیوتت و همکاران نیز با بررسی فیلوژنتیک پروتئین
به گروه لیپوکالین از جمله بتالاکتوگلوبولین، نتایجی مشابه با  

ها نیز که آنطوریبه نمایند،میگزارش  حاضرنتایج تحقیق 
چنین در گاو، گوسفند و بز و هم ترین قرابت ژنی رابیش

شباهت بالایی در بین اسب، س  و گربه  را گزارش کردند 
(84). 

 نوکلئوتیدی که باعث تغییر اسیدهای هاینتایج حاصل از تغییر
نوکلئوتیدی که تأثیری  هاینسبت به تغییر( dN)اند آمینه شده
، یک روش مفید و بسیار (dS)اند آمینه حاصله نداشتهدر اسید

 انتخاب طبیعی در طو  تکاملکارآمد جهت تشخیص روند 
تر از یک باشد اگر این نسبت بیش. (88) استها برای ژن

تر از یک باشد انتخاب خالص و اگر برابر انتخاب مثبت، اگر کم
-ها نشان مییک باشد انتخاب خنثی را در طی تکامل این ژن

است  07/7که برابر ( dN\dS)مقدار عددی این نسبت . (1)دهد 
ژن در طی تکامل برای  خالصروند انتخاب ( 2جدو  )

 .دهدرا نشان می بتالاکتوگلوبولین
پارامترهای تعیین روند انتخاب طبیعی در جایگاه ژن . 2جدو  

 بتالاکتوگلوبولین

 *پارامتر مقدار عددی انحراف استاندارد

780/7 11/7 dN 

721/7 21/8 dS 

78/7 07/7 dS/dN 
 های، تغییر(dN)اند نوکلئوتیدی که باعث تغییر اسیدهای آمینه شده هایتغییر*

( dS/dN)، مقدار عددی (dS)اند نوکلئوتیدی که تأثیری در اسید آمینه حاصله نداشته
 .نشان دهنده روند انتخاب طبیعی

 
جایی توالی نوکلئوتیدهای ژن هنتایج حاصل از درصد جاب

مقادیر بالای . شده استآورده  3در جدو   بتالاکتوگلوبولین
که این طوریجانشینی مربوط به بازهای پیریمیدینی است، به

درصد و برای  21/23مقدار برای تبدیل تیمین به سیتوزین 
. درصد محاسبه گردید 12/83تبدیل سیتوزین به تیمین برابر 
ترتیب برای تبدیل و به ترکماین مقادیر برای بازهای پورینی 

 70/88و  32/80آدنین به گوانین و گوانین به آدنین برابر 
 .درصد بودند

مقادیر جایگزینی حاصل در این بررسی با مقادیر ذکر شده 
ترین میزان جانشینی را جانشینی توسط سایر محققین که بیش

علت این . مطابقت دارد ،اندبازهای پیریمیدینی گزارش کرده
-هم. نسبت داد توان به متیله شده سیتوزینیرا م هاتغییر

چنین، میزان جایگزینی بازهای پیریمیدینی به پورینی و 
 .درصد بود 11/8پورینی به پیریمیدینی نیز 

تراز شده در قطعه هم نتایج حاصل از آنالیز نواحی حفاظت شده
نشان  هاها و ن ادهای مختلف آناز ژن بتالاکتوگلوبولین در گونه

در طی توالی ژن بتالاکتوگلوبولین بخش کوچکی از داد، که 
که این امر نشان دهنده چندشکلی  است روند تکامل حفظ شده
 هایچنین مستعد بودن آن به تغییربالای این ژن و هم

وجود آمدن باشد، که سبب بهنوکلئوتیدی و جهش می

 

 شدهآن چنین عملکردهای جدید های جدید و همپروتئین
 .است

های ژنتیکی یک گونه است و تفرق ژنتیکی مجموع کل وی گی
محیطی  هایحلی در جهت سازگاری با تغییرعنوان راهبه

تعدادی از افراد یک  گربیانعبارت دیگر به. است شناخته شده
هایی هستند که منطبق با شرایط جمعیت است که دارای آلل

مانی احتما  برای زندهترین باشند و این افراد بیشمحیطی می
برآوردها نشان داد که . و شرکت در ایجاد نسل بعدی را دارند

-ها بر اساس روش آماری حداکثر درستنهدرصد تفرق بین گو

. بوده است 31/8و نسبت جایگزینی کل، برابر با ( ML)نمایی 
 .دست آمدهدرصد ب 31/7 چنین، درصد تنوع نوکلئوتیدیهم

یک  آن ، فرآیندی است که طی(conversion) تبدیل ژنی
یند آاین فر .شودمیآن جایگزین توالی همولوگ  DNAتوالی 
تواند به صورت آللی، به این معنی که یک آلل جایگزین یک می
توالی  یکلل دیگر از همان ژن شود و یا به این صورت که آ

. شودتبدیل به دیگری شود، نیز تعریف می DNAپارالوگ 
در طی آن  که، دهدنی آللی در طی میوز ر  میتبدیل ژ

ی منجر به عدم تطابق در تهای هتروزیگونوترکیبی بین مکان
 شناسایی شده وعدم تطابق این . شودها میجفت شدن باز

تبدیل  که منجر به شودهای سلولی اصلاد مییندآتوسط فر
تبدیل ژنی یک فرآیند اساسی  .شودآللی به آلل دیگر می
دهنده  اتصا  عنوان شبکههاست، که بهژنتیکی در جدایی گونه

 کند کهدر بین افراد یک گونه عمل می DNAهای بین توالی
پارچگی توالی انسجام و یکاین شبکه منجر به یکسان سازی، 

DNA (8) شودها میدر بین گونه. 
شناسایی جهت  گرفتهبراساس آنالیز صورت ، در این تحقیق
افزار با استفاده از نرم ها تبدیل صورت گرفتهآن نواحی که در

Dnaspv5 ،ها در آن هکناسایی شد شها توالی در بین ده ناحیه
 .(4جدو ) تبدیل ژنی ر  داده است

 (ORF)همانگونه که قبلا ذکر شده است، برای شناسایی نواحی 

Open Reading Frame بتالاکتوگلوبولین گاو با ، توالی ژن
 NCBI ORF، از8408248Xیابی بانک ژنی شماره دست

Finder  کد آغازین  ،استفاده شدATG  و کد پایانی آن نیز
TGA است نشان داده شده( 3شکل )که در  بود . 

 

 نتیجه گیری
کلی نتایج تحقیق حاضر نشان داد که ژن طوربه

 کروموزومی و وظایف بیولوژیکیبتالاکتوگلوبولین از پراکندگی 
بر اساس این تحقیق، نواحی حفاظت . مختلفی برخوردار است

-شده بخش اندکی از توالی ژن بتالاکتوگلوبولین را تشکیل می

-دهنده چندشکلی بالای این ژن و همدهد که این امر نشان

-نوکلئوتیدی و جهش می هایچنین مستعد بودن آن به تغییر

 جایگاه ژنی ایی که در طی تکامل اینهتعداد کل جهش .باشد
های چندشکل و همچنین تعداد جایگاه 483ر  داده است برابر 

ها را که روند انتخاب مثبت در این ژنمحاسبه شد  214نیز 
ای در شناخت وظیفه کند و این امر نقش عمدهتوجیه می

وجود آمدن هبیولوژیکی این ژن خواهد داشت که سبب ب
-هم. شودچنین عملکردهای جدید میو همهای جدید پروتئین

ترین میزان جانشینی بازها نشان داد که بیش نتایجچنین، 
های ژن مربوط به بازهای پیریمیدینی بود که در تمامی قسمت

ها در این بررسی چنین، درصد تفرق بین گونههم .اندپراکنده
 .محاسبه شد 31/8برابر با 

 
 

 های ژن بتالاکتوگلوبولین استفاده شده در آنالیز فیلوژنی و روند تکاملییابی توالیگونه، اسم علمی، اندازه ژن و شماره دست -8جدو  

 ردیف گونه مورد بررسی بانک ژنشماره دستیابی  (جفت باز)اندازه ژن 

087 X8408248 (گاو)  Bovine 8 

687 Z19569.1 Capra_hircus (بز) 2 

039 XM_014481456.1  Bos_mutus(دارگاو کوهان) 3 

081 XM_013993953.1  Sus_scrofa(گراز وحشی) 4 

818 XM_005888515.2 Bos_mutus (دارگاو کوهان) 5 
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 شدهآن چنین عملکردهای جدید های جدید و همپروتئین
 .است

های ژنتیکی یک گونه است و تفرق ژنتیکی مجموع کل وی گی
محیطی  هایحلی در جهت سازگاری با تغییرعنوان راهبه

تعدادی از افراد یک  گربیانعبارت دیگر به. است شناخته شده
هایی هستند که منطبق با شرایط جمعیت است که دارای آلل

مانی احتما  برای زندهترین باشند و این افراد بیشمحیطی می
برآوردها نشان داد که . و شرکت در ایجاد نسل بعدی را دارند

-ها بر اساس روش آماری حداکثر درستنهدرصد تفرق بین گو

. بوده است 31/8و نسبت جایگزینی کل، برابر با ( ML)نمایی 
 .دست آمدهدرصد ب 31/7 چنین، درصد تنوع نوکلئوتیدیهم

یک  آن ، فرآیندی است که طی(conversion) تبدیل ژنی
یند آاین فر .شودمیآن جایگزین توالی همولوگ  DNAتوالی 
تواند به صورت آللی، به این معنی که یک آلل جایگزین یک می
توالی  یکلل دیگر از همان ژن شود و یا به این صورت که آ

. شودتبدیل به دیگری شود، نیز تعریف می DNAپارالوگ 
در طی آن  که، دهدنی آللی در طی میوز ر  میتبدیل ژ

ی منجر به عدم تطابق در تهای هتروزیگونوترکیبی بین مکان
 شناسایی شده وعدم تطابق این . شودها میجفت شدن باز

تبدیل  که منجر به شودهای سلولی اصلاد مییندآتوسط فر
تبدیل ژنی یک فرآیند اساسی  .شودآللی به آلل دیگر می
دهنده  اتصا  عنوان شبکههاست، که بهژنتیکی در جدایی گونه

 کند کهدر بین افراد یک گونه عمل می DNAهای بین توالی
پارچگی توالی انسجام و یکاین شبکه منجر به یکسان سازی، 

DNA (8) شودها میدر بین گونه. 
شناسایی جهت  گرفتهبراساس آنالیز صورت ، در این تحقیق
افزار با استفاده از نرم ها تبدیل صورت گرفتهآن نواحی که در

Dnaspv5 ،ها در آن هکناسایی شد شها توالی در بین ده ناحیه
 .(4جدو ) تبدیل ژنی ر  داده است

 (ORF)همانگونه که قبلا ذکر شده است، برای شناسایی نواحی 

Open Reading Frame بتالاکتوگلوبولین گاو با ، توالی ژن
 NCBI ORF، از8408248Xیابی بانک ژنی شماره دست

Finder  کد آغازین  ،استفاده شدATG  و کد پایانی آن نیز
TGA است نشان داده شده( 3شکل )که در  بود . 

 

 نتیجه گیری
کلی نتایج تحقیق حاضر نشان داد که ژن طوربه

 کروموزومی و وظایف بیولوژیکیبتالاکتوگلوبولین از پراکندگی 
بر اساس این تحقیق، نواحی حفاظت . مختلفی برخوردار است

-شده بخش اندکی از توالی ژن بتالاکتوگلوبولین را تشکیل می

-دهنده چندشکلی بالای این ژن و همدهد که این امر نشان

-نوکلئوتیدی و جهش می هایچنین مستعد بودن آن به تغییر

 جایگاه ژنی ایی که در طی تکامل اینهتعداد کل جهش .باشد
های چندشکل و همچنین تعداد جایگاه 483ر  داده است برابر 

ها را که روند انتخاب مثبت در این ژنمحاسبه شد  214نیز 
ای در شناخت وظیفه کند و این امر نقش عمدهتوجیه می

وجود آمدن هبیولوژیکی این ژن خواهد داشت که سبب ب
-هم. شودچنین عملکردهای جدید میو همهای جدید پروتئین

ترین میزان جانشینی بازها نشان داد که بیش نتایجچنین، 
های ژن مربوط به بازهای پیریمیدینی بود که در تمامی قسمت

ها در این بررسی چنین، درصد تفرق بین گونههم .اندپراکنده
 .محاسبه شد 31/8برابر با 

 
 

 های ژن بتالاکتوگلوبولین استفاده شده در آنالیز فیلوژنی و روند تکاملییابی توالیگونه، اسم علمی، اندازه ژن و شماره دست -8جدو  

 ردیف گونه مورد بررسی بانک ژنشماره دستیابی  (جفت باز)اندازه ژن 

087 X8408248 (گاو)  Bovine 8 

687 Z19569.1 Capra_hircus (بز) 2 

039 XM_014481456.1  Bos_mutus(دارگاو کوهان) 3 

081 XM_013993953.1  Sus_scrofa(گراز وحشی) 4 

818 XM_005888515.2 Bos_mutus (دارگاو کوهان) 5 

 [
 D

O
R

: 2
0.

10
01

.1
.2

22
85

45
8.

13
97

.8
.3

0.
7.

2 
] 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 n

cm
bj

pi
au

.ir
 o

n 
20

26
-0

2-
02

 ]
 

                             5 / 10

https://dor.isc.ac/dor/20.1001.1.22285458.1397.8.30.7.2
http://ncmbjpiau.ir/article-1-1082-fa.html


66

 تازه های بیوتکنولوژی سلولی - مولکولی دوره هشتم شماره سی ام - تجزیه فیلوژنی ...

114 X63139.1  B.taurus(گاو اهلی) 6 

011 X58471.1  C.hircus (بز) 7 

001 X54976.1 S.scrofa (گراز وحشی) 8 

087 X14712.1  Bovine (گاو) 9 
0308 X12817.1  Ovis aries (گوسفند) 87 

011 X04520.1  Ovine (گوسفند) 88 

021 U60978.1 Equus caballus (اسب) 82 

081 NM 213754.2 | Sus scrofa (گراز وحشی) 83 

108 NM 173929.3 Bos taurus (گاو اهلی) 84 
728 NM 001082494.1  Equus caballus (اسب) 81 

785 NM 001009366.1 Ovis aries (گوسفند) 81 

601 M19088.1  (گاو)   Bovine 80 
2780 KU934236.2 Equus asinus breed Ragusano (اسب) 81 

400 HQ877769.1 Bos indicus breed Abigar (دارگاو کوهان) 88 

401 HQ589927.1   (گاو اهلی) Bos taurus breed Holstein 27 
413 HQ589926.1  Bos indicus breed Horro (دارگاو کوهان) 28 

402 HQ589925.1   Bos taurus breed Sheko(گاو اهلی) 22 

411 HQ589924.1  Bos indicus breed Boran (دارگاو کوهان) 23 

411 HQ589923.1  Bos indicus breed Boran (دارگاو کوهان) 24 

4117 HM012800.1  Equus asinus (اسب) 21 

4117 HM012799.1  Equus asinus (اسب) 21 

2840 FR821310.1  Ovis aries (گوسفند) 20 
2840 FR821309.1  Ovis aries (گوسفند) 21 

2840 FR821308.1 Ovis aries (گوسفند) 28 

2840 FR821307.1 Ovis aries (گوسفند) 37 

2840 FR821306.1 Ovis aries (گوسفند) 38 

2840 FR821305.1  Ovis aries (گوسفند) 32 

2841 FR821304.1  Ovis aries (گوسفند) 33 

2841 FR821303.1  Ovis aries (گوسفند) 34 

2840 FR821302.1  Ovis aries (گوسفند) 31 

2840 FR821300.1  Ovis aries (گوسفند) 31 

2840 FR821299.1  Ovis aries (گوسفند) 30 

2840 FR821298.1  Ovis aries (گوسفند) 31 

2840 FR821297.1  Ovis aries (گوسفند) 38 

477 AY775802.1  Bubalus bubalis (بوفالو) 47 

477 AY775801.1  Bubalus bubalis (بوفالو) 48 

477 AY775800.1  Bubalus bubalis (بوفالو) 42 

477 AY775799.1  Bubalus bubalis (بوفالو) 43 

118 AY372187.1  Sus scrofa (گراز وحشی) 44 

381 AJ492506.1  Bubalus bubalis (بوفالو) 41 

381 AJ492505.1  Bubalus bubalis (بوفالو) 41 

042 AJ005429.1   Bubalus bubalis(بوفالو) 40 

128 AF073785.1  Felis catus (گربه اهلی) 41 

 

 

 
 (نر  جایگزینی نوکلئوتیدها در هر جایگاه 2/7)های مورد بررسی نوکلئوتیدی ژن بتالاکتوگلوبولین در گونههای درخت فیلوژنتیک توالی. 8شکل 

 نماییهای مورد بررسی بر اساس روش حداکثر درستجایی توالی نوکلئوتیدهای ژن بتالاکتوگلوبولین در گونههدرصد جاب -3جدو 

 

 

 

 

 

 

143 AF073784.1  Felis catus (گربه اهلی) 48 

143 AF073783.1   Felis catus(گربه اهلی) 17 

134 AF073782.1   Felis catus(گربه اهلی) 18 

 A T/U C G 8نوکلئوتید

 A - 71/3 28/1 23/71 

T 13/3 - 32/32 14/1 

C 13/3 23/72 - 14/1 

G 71/77 71/3 28/1 - 
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143 AF073783.1   Felis catus(گربه اهلی) 17 

134 AF073782.1   Felis catus(گربه اهلی) 18 

 A T/U C G 8نوکلئوتید

 A - 71/3 28/1 23/71 

T 13/3 - 32/32 14/1 

C 13/3 23/72 - 14/1 

G 71/77 71/3 28/1 - 
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و اعداد روی قطر درصد جانشینی انتقالی ( ایتالیک)اعداد خارج قطر نشان دهنده جانشینی تقاطعی . دهدانشینی بازها از یک ردیف به ستون را نشان میجدرصد 8
 .هستند( بولد)

 های مورد مطالعهدر بین گونه ژن بتالاکتوگلوبولیندر جایگاه  نواحی تبدیل ژنی -4جدول

 (Psi)داریسطع معنی نقطه مرکزی تبدیل ناحیه تبدیل ژنی
877-1 (Bubalus) 17 28/7 
821- 21 (Equus) 01 27/7 
817-18 (Equus) 877 22/7 
801- 01Equus) ) 821 27/7 
277-878(Bovine) 817 881/7 
221- 821 (Bovine) 801 880/7 
217-818 (Bos) 277 27/7 
201- 801(Ovis) 221 881/7 
377-278 (Bovine) 217 22/7 
221- 373 (Bovine) 213 23/7 

 
 
 

 
46 Atg aag tgc ctc ctg ctt gcc ctg gcc ctc acc tgt ggc gcc cag 

M   K    C    L   L   L   A   L   A   L   T   C   G   A 
91 gcc ctc atc gtc acc cag acc atg aag ggc ctg gat atc cag aag 

A   L   I   V    T   Q   T    M   K   G    L   D     I   Q      K 
136 gtg gcg ggg act tgg tac tcc ttg gcc atg gcg gcc agc gac atc 

V  A  G  T  W  Y  S  L  A   M   A  A  S  D  I 
181 tcc ctg ctg gac gcc cag agt gcc ccc ctg aga gtg tat gtg gag 

S  L  L  D  A  Q  S  A  P  L  R  V  Y  V  E 
226 gag ctg aag ccc acc cct gag ggc gac ctg gag atc ctg ctg cag 

E  L  K  P  T  P  E  G  D  L  E  I  L  L  Q 
271 aaa tgg gag aat gat gag tgt gct cag aag aag atc att gca gaa 

K  W  E  N  D  E  C  A  Q  K  K  I  I  A  E 
316 aaa acc aag atc cct gcg gtg ttc aag atc gat gcc ttg aac gag 

K  T  K  I  P  A  V  F  K  I  D  A  L  N  E 
361 aac  aaa  gtc ctt  gtg  ctg  gac acc gac tac aaa aag tac ctg ctc 

N  K  V  L  V  L  D  T  D  Y  K  K  Y  L  L 
406 gtc tgc  atg  gag  aac  agt  gct  gag ccc gag caa agc ctg gtc tgc 

V  C  M  E  N  S  A  E  P  E  Q  S  L  V  C 
451 cag tgc ctg gtc agg acc ccg gag gtg gac gac gag gcc ctg gag 

Q    C    L   V   R   T      P   E    V   D    D     E   A   L 
496 aaa ttc gac aaa gcc ctc aag gcc ctg ccc atg cac atc cgg ctg 

K   F   D   K    A    L    K    A    L    P    M    H    I    R    L 
541 tcc ttc aac cca acc cag ctg gag gag cag tgc cac atc tag  

S F N  P  T  Q  L  E  E  Q  C  H  I  * 
 

 جایگاه ژن بتالاکتوگلوبولین ORFشناسایی نواحی  -2شکل
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