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 مقاله پژوهشی  

این خانواده سولفیت ردوکتاز  های مهمیکی از آنزیم باشد.می FADدارای کوفاکتور  FAD-FRخانواده پروتئینی  مقدمه:

گونه مشخص در  91بیوتکنولوژی و صنعت این آنزیم در های این آنزیم در ه به کاربردتوج هدف این مطالعه باشد.فلاووپروتئینی آلفا می

 است.ارتباط با تکامل 

 یگونه انتخاب 91 یبرا یو درخت تاکسونوم 5SrRNA یهایآلفا، توال ینیردوکتاز فلاووپروتئ تیسولف نیژن و پروتئ یهایتوال روش:

و با درخت  گریکدیبا  نی، ژن و پروتئ5SrRNA یهایتوال یکیلوژنتیف یهادرخت یکم سهیج شد. سپس به مقااستخرا ییایباکتر

رسم شد و  Neighbor joining تمیو با استفاده از الگور Mega7افزار به کمک نرم یکیلوژنتیف یهاپرداخته شد. درخت یتاکسونوم
 استخراج شد. Taxonomy Browser NCBIبا استفاده از  یدرخت تاکسونوم

ها در هر زوج درخت محاسبه شد. زوج گونه یهم ارز ازیهم ارز و متوسط امت یهامربوطه، درصد گونه یهازوج درخت سهیبا مقا :نتایج

 زوج درخت گر،یبا سه درخت د یدرخت تاکسونوم سهیبه خود اختصاص داد. در مقا تیرا در هر دو کم ازیامت نیبالاتر نیپروتئ-درخت ژن

 یهادرصد گونه نیبالاتر یتاکسونوم-نیدست آورد و زوج درخت پروتئه ب یهم ارز ازیرا در متوسط امت رصدد نیبالاتر یتاکسونوم-ژن
 هم ارز را کسب کرد.

 یپژوهش برا نیکه در ا ییهاهرکدام از درخت یبرا نیگزیجا نیترکه مناسب افتیتوان دریبر اساس پژوهش حاضر، م گيري:نتيجه

 کرد. یگرید یدرخت تکامل نیگزیتوان جایرا م یکدام درخت تکامل گر،ید انیده است کدام است. به بمحاسبه ش یروابط تکامل یسبرر

 

 ، زوج درخت5SrRNAآلفا، ژن  ینیردوکتاز فلاووپروتئ تیسولف میآنز ،یتاکسونوم درخت ،یکیلوژنتیدرخت ف ها:واژهكليد
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 مقدمه 
 -های مهم در خانواده فلاوین آدنین دی نوکلئوتیدیکی از آنزیم
-های مهم در خانواده فلاوین آدنین دی نوکلئوتیدیکی از آنزیم

، سولفیت ردوکتاز (FAD-FR) ازکتفرودوکسین ردو
به عنوان  NADPHاین آنزیم از  باشد.میفلاووپروتئینی آلفا 

هایی هستند سولفیت ردوکتازها آنزیم کند.کوفاکتور استفاده می

[ که طی این 9کنند ]های سولفور شرکت میکه در متابولیسم
 دوشها سولفیت به سولفید، هیدروژن و آب تبدیل میمتابولیسم

سولفیت ردوکتاز که متعلق به خانواده اکسیدو ردوکتاز  [.2،3]

شود ها و گیاهان یافت میها، قارچها، باکتریباشد، در آرکیمی
های علمی و صنعتی آنزیم سولفیت [. یکی از کاربرد6-4]

ردوکتاز فلاووپروتئینی آلفا سنتز نانو ذرات طلا به کمک این 

دارای  FAD-FRنی ئیوتپرخانواده [. 7باشد ]آنزیم می
در ی ااهمیت ویژه FADباشد. کوفاکتور می FADکوفاکتور 

 دارد و انرژی انتقال در حیاتی نقش رد وبین موجودات زنده دا

 . [8] باشدمی فسفات دی آدنوزین و ریبوفلاوین تراکم محصول

، هر جانداری در جایگاه شناختیزیست بندیدر طبقه     
گیرد. به هر سطح از بندی قرار میای از نظر دستهویژه

د شویا زیر مجموعه گفته می  (Taxon) آرایه بندی، یکدسته
آغاز شد؛ زمانی که  91ها در اواخر قرن [. تاکسونومی باکتری1]

های فنوتیپی، محیط کشت، مورفولوژی، اندازه کلونی و ویژگی
مبنای اصلی در تاکسونومی  اییییمهای شرنگ واکنش

شناسی آمد. به طور کلی، در زیستها به حساب میباکتری
های مختلف موجودات تاکسونومی به معنای استفاده از ویژگی

فیلوژنی بررسی [. 91ها است ]بندی آنزنده برای توسعه دسته

تکامل گروهی از موجودات زنده است که از نظر ژنتیکی با هم 
های ژنی یا از توالی ر مطالعات فیلوژنی معمولاا د د.تنمرتبط هس

شود که با یکدیگر هومولوگ هستند. رابطه پروتئینی استفاده می

. حال اگر نتایج هومولوژی به معنای داشتن جد مشترک است
مطالعات فیلوژنی به صورت یک درخت ارائه شود، به چنین 

ود شیم درختی، درخت فیلوژنی یا درخت فیلوژنتیکی گفته
[99.] 

 ضروری موجودات همه ماندن زنده برای rRNA هایژن     

 شدت به هاژن این در آلی بازهای توالی همچنین و باشندمی
کوچک  یک مولکول نسبتاا 5SrRNA است. شده حفظ

RNA  ،است و با توجه به ساختار و عملکرد بیولوژیکی آن

صر عن کی RNAمطالعات مختلفی انجام شده است. این گونه 
های موجود در تمام موجودات زنده است. توالی جامع از ریبوزوم

به شدت حفظ شده است و برای سالیان  5SrRNAنوکلئوتید 

های مطرح در مطالعه تکامل طولانی به عنوان یکی از توالی
 [.92،93مولکولی مورد استفاده قرار گرفته است ]

وزین آدن 5ˈدر آلمان روی  2119سال  کهپژوهشی در      
انجام شد، به مقایسه فیلوژنتیکی  [APSفسفوسولفات ردوکتاز ]

APS  16ردوکتاز باSrRNA  وdsrAB  .پرداخته شده است
ردوکتاز برای مطالعه  APSای از ژن قطعه PCRبه کمک 

های مورد استفاده براساس فیلوژنتیکی استخراج شد. درخت

ی اتصال هامیتمحاسبه ماتریکس فاصله با استفاده از الگور
ه و پارسیمونی ب Maximum likelihood، (NJ) همسایگی

[. هدف در این پژوهش، تعیین وضعیت انتقال 94دست آمد ]

 APSهای در ژن (Lateral gene transfer) جانبی ژن

بوده است. های احیا کننده سولفات ردوکتاز در میکروارگانیسم
دوکتاز و ر APS مقایسه درخت فیلوژنتیکی که با استفاده از

dsrAB دهد که دست آمده است، نشان میه در این پژوهش ب
های ترموفیلیک )گرمادوست( و انتقال جانبی ژن در باکتری

 [.95افتد ]می، زیاد اتفاق SRBگرم مثبت 

 تیکیدر پژوهشی دیگر به مقایسه درخت فیلوژن     

های یکسان از گونه RecAپروتئین  و  16SrRNA ژن

با  RecA آنالیز تکاملی ژنست. در این پژوهش ه ادش هپرداخت

. برای ه استمولکولی صورت گرفتتیکی های فیلوژنروش
های باکتریایی از توالیتیکی ترسیم درخت فیلوژن

از جنس و گونه  16SrRNA هایو توالی  RecA پروتئین

شده  هایی که توالی شناختهبرای گونه یکسان استفاده شد و

در  ده شد. همچنینهای نزدیک استفاگونهی التونداشتند، از 

وجود نداشت،   16SrRNA مواردی که توالی کامل برای ژن

د. پس از استفاده ش گونهدر آن ( Partial) های ناقصاز توالی
با استفاده از الگوریتم اتصال ، هاترازسازی چندگانه توالی هم

 ختها دربرای این توالی (Neighbor joining) همسایگی
در این پژوهش نتایج نهایی به این  .[96] وژنتیکی رسم شدلیف

 RecA درختبین زوج  بیشترین تفاوت صورت بود که

. طبق این ا بوده استمربوط به پروتئوباکتره 16SrRNA و 

تواند برای مطالعات می  RecA مطالعات مشخص شد پروتئین
ه ب هشژولذا از نتایج دیگری که در این پ ؛مولکولی مفید باشد

در های فیلوژنی دست آمد این بود که بررسی زوج درخت

های مفید برای تواند به ما در شناسایی ژنهای خاص میگونه
 [.97]مطالعات تکاملی کمک کند 

 تیسولف میآنز یهاکاربردبه علت  زیپژوهش ن نیا در      

 ءکه جز صنعت و یوتکنولوژیبدر  آلفا ینیفلاووپروتئ ردوکتاز
 سهیمقا به د،یآیبه حساب م FAD-FR ینیوتئرپه ادخانو
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 نیپروتئ و ژن ،5SrRNA یهایتوال یکیلوژنتیف یهادرخت
در . ه شدپرداخت یتاکسونوم درخت با و گریکدی با میآنز نیا

 ردوکتاز تیسولف میآنز یصنعت یهاکاربرد از یکی ،واقع
 میآنز نیسنتز نانو ذرات طلا به کمک ا آلفا، ینیفلاووپروتئ

 که ابدییکاهش م میآنز نیطلا در حضور ا یهاونیباشد. یم

 دهه چند درشود. یم داریپا یطلا دروسولیه لیمنجر به تشک
گسترش  اریبس هاردوکتاز سولفات میآنز یرو بر مطالعات ر،یاخ

 یکروبیکه محصولات سولفات ردوکتاز م ییآنجا از. است یافته

 فایا صنعتو  یوژولوتکنیب ست،یزطیرا در مح ینقش مهم
باشد. یم قاتیدر تحق یبحث مهم سولفور یسازمدل ،دنکنیم

 تیپراهم یگوگرد از نظر صنعت یحاو یهاومولکولیب سنتز

 یوتکنولوژیب یهاکاربرد یرو قاتیتحق اغلب نیبنابرا ،هستند
 نیا نیترمهم بازار، ارزش براساسکه  است شده متمرکز
 یهادرختهش حاضر، پژو درباشد. یم نیونیها متمولکول

 ردوکتاز تیسولف میاز آنز یثابت یهاگونه یبرا یکیلوژنتیف
 هاآن یکم سهیرسم شد و سپس به مقا آلفا ینیفلاووپروتئ

 .[98] است شده پرداخته
 

 روش 

هاي ژنی و پروتئينیی سیولفيت ردوكتیاز استخراج توالی

بییراي  5SrRNAهییاي فلاووپروتئينییی آلفییا و تییوالی

 تریاییباك ياهگونه

بااا  FAD-FRباا اساتفاده از پروساایت، خاانواده پروتئینای     
هاای [ و تاوالی91شناسایی شد ]  PS51384شناسه پروسایتی

باکتریایی موجود در این خانواده پروتئینی که مرباوط باه آنازیم 
آلفا[ باود، جداساازی شاد.  ءجز]سولفیت ردوکتاز فلاووپروتئینی 

دسات ه یایی که در این مرحله بکتراب هایها و سوشتعداد گونه

هاای پروتئینای و مورد بود که پس از اساتخراج تاوالی 58آمد، 
 5SrRNAهاای ژنی برای این آنزیم، همچنین استخراج توالی

ماورد و حاذف  58ترین زیرمجموعه ممکن از ایان برای بزرگ

علات  91تا  58گونه باقی ماند. از عدد  91های مشترک، سوش
های باکتریاایی باود سوش[، رسیدن به گونها ]یه گون 31حذف 

که برای آنازیم ساولفیت ردوکتااز فلاووپروتئینای دارای تاوالی 
هاای باکتریاایی مربوطاه پروتئینی و ژنی و همچنین برای گونه

هاای پروتئینای از پایگااه باشد. تاوالی 5SrRNAدارای توالی 

 (Expasy) داده یونی پارات مرباوط باه وب ساایت اکسپسای
(https://www.expasy.org/و توالی ) هاای ژنای از پایگااه

 NCBI[ متعلااااااااق Nucleotideداده نوکلئوتیااااااااد ]

(https://www.ncbi.nlm.nih.gov)/  .استخراج شد 

هاي فيلوژنتيکی پروتئين، ژن و درختستخراج ا

5SrRNA باكتریایی  گونه 91 و تاكسونومی براي

 منتخب

جنس و گونه  91 از 5srRNAهای ژن، پروتئین و توالی   
و با  Mega7افزار یکسان انتخاب شد، سپس به کمک نرم

 (Neighbor joining) استفاده از الگوریتم اتصال همسایگی
[. رسم 21برای این سه توالی درخت فیلوژنتیکی رسم شد ]

نیز صورت  Maximum likelihoodها با الگوریتم درخت

ص شد تفاوت شخم تمگرفت، با مقایسه بین این دو الگوری
بسیار  Maximum likelihoodو  NJها با الگوریتم درخت

مقالات مختلف  یاساس مطالعه و جستجو براندک است. 

 یهاتمیالگور نیاز بهتر یکی NJ تمیکه الگور شدمشخص 
 باشد.یم یلوژنیرسم درخت ف یموجود برا

ه ادد اررو یکدیگر قرها دو به دو روبهیسه این درختبرای مقا    

های مشابه با خط به یکدیگر وصل شدند. برای اند و گونهشده
ها، از طریق دست آوردن ماکزیمم شباهت بین درخته ب

انجام شد. در  (Flip) هاچرخش زیر شاخه Mega7افزار نرم

دست آمده بود، به عنوان ه این حالت هر کجا یک خط موازی ب
 یک موقعیت صحیح در دو درخت شمارش شد.  

تخابی اگونه ان 91 مربوط به ونومیات تاکسادرخسپس       

 Taxonomy) یاوماسونااکار تارورگازار مافاده از اباا استاب

Browser) سایتتعلق به وبام 
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Bro

wser/wwwtax.cgi)IBCN [ و در ادامه 29استخراج شد ]
با درخت های  مینوسوبه مقایسه دو به دوی درخت تاک

پرداخته شد. در ادامه،  5SrRNAفیلوژنتیکی پروتئین، ژن و 

این مقایسه ها با استفاده از روابطی که در بخش بعدی مطرح 
 سازی شد.شده است، کمی

هاي فيلوژنتيکی محاسبات كمی به منظور مقایسه درخت

 گونه 91 و تاكسونومی براي 5SrRNAپروتئين، ژن، 

 خبباكتریایی منت

ها دو شیوه مورد استفاده قرار گرفت: در ای مقایسه کمی دادهبر 
ناشی از هام ارزی  مشاهده شده یتعداد خطوط موازروش اول، 

ماورد  ی هام ارزیخطوط ماوازها در دو درخت، تقسیم بر گونه

درصاد شد و مقدار در عدد صد ضرب شد. این محاسابه،  انتظار
طاور هماان(. 9بطه )را شدنامیده  در دو درخت ارزهم  یهاگونه
دست آماد و ه ای بها به شکل مقایسهشد، زوج درخت اشارهکه 

ه های مشابه یک خط رسم شد. سپس خطوط موازی ببین گونه
 91کاه در هار درخات  . با توجه به اینشددست آمده شمارش 
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هاای گونه وجود داشت و تعداد کل خطوط رسم شده بین گوناه
 ماورد انتظاار ی هام ارزیوازم وطخطلذا  ؛بود 91یکسان برابر 

 در نظر گرفته شد.  91برابر 
در روش دوم به هر یک از خطوطی که بین دو درخت مورد      

. امتیااز خطاوط داده شدمقایسه رسم شده بود یک امتیاز نسبت 

یاک گوناه در )در نظر گرفته شد و به ازای هر گاام  98موازی 
. در ایان حالات، شادم کا ک امتیازپایین رو یا بالا رو ی (درخت

تارین گیارد کاه یکای باالاای تعلق مایترین امتیاز به گونهکم

ترین انشعاب درخات مقابال انشعاب یک درخت و دیگری پایین
ای برابر یک خواهاد باود و ایان را ایجاد کند. امتیاز چنین گونه

ترین تفاوت باین ای است که عامل بیشامتیاز نشان دهنده گونه

ترین فاصله که متعلقبه این ترتیب کم ت.اسی دو درخت تکامل

دسات ه با 98به هر یک از خطوط موازی اسات، برابار امتیااز  
ای است که عامال ایجااد آید و این امتیاز نشان دهنده گونهمی

دهی باشد. با استفاده از امتیازترین شباهت بین دو درخت میبیش
کاه  ختدرج به خطوط که در بالا توضیح داده شد، برای هر زو

، 5SrRNA-، ژن5SrRNA-ژن، پااروتئین-شااامل پااروتئین

-5SrRNAتاکسااااونومی و -تاکساااونومی، ژن-پاااروتئین
، صورت شد. در این رابطهمحاسبه  2شود، رابطه تاکسونومی می

 یهااهمه گونه یهمه خطوط برا ارزیهم  ازیمجموع امتکسر 

 ماورد انتظاار ارزیهم  ازیمجموع امتو مخرج کسر  زوج درخت
در  درخات زوجهاا در گوناه ارزیهم  ازیامتد و نام رابطه باشمی

 نظر گرفته شده است. 

 

 [: 9رابطه ]

 
 

 [:2رابطه ]

 
 

 نتایج 
با استفاده از پایگاه داده پروسایت توالی آنزیم سولفیت ردوکتاز 

استخراج شد، تعداد  FAD-FRاز خانواده  فلاووپروتئینی آلفا

دست آمد، ه ه در این مرحله بک یییاهای باکترها و سوشگونه
گونه  91های مشترک، مورد بود که پس از حذف سوش 58

 باقی ماند. 

و  5SrRNAهای پروتئین، ژن، برای مقایسه درخت     
های منتخب که هدف اصلی در این میان گونه تاکسونومی

آید، در قدم اول به مقایسه زوج پژوهش به حساب می
-و ژن 5SrRNA-ئینوتپر، ژن-های پروتئیندرخت

5SrRNA  (.قسمت الف، ب و ج 9شکل )پرداخته شد  

که در شکل  باشد. چنانژن می-اولین زوج درخت، پروتئین   
های مشابه در این الف قابل مشاهده است، هم ارزی گونه-9

که تعداد خطوط موازی در  زوج درخت بسیار زیاد است. چنان

توان پذیرفت که یم ذال ؛رسدمی 94این زوج درخت به عدد 
پروتئین برای آنزیم سولفیت ردوکتاز فلاوو -زوج درخت ژن

هایی دارای شباهت پروتئین آلفا کامپوننت، علارغم وجود تفاوت
قابل توجه هستند. البته باید توجه کرد که توپولوژی دو درخت 

هایی بیش از که در شکل قابل مشاهده است، دارای تفاوت
اما  ؛دهد، استه ما نشان میی بزاومآنچه خطوط غیر

ها وجود دارد و با خطوط هایی که در توپولوژی درختتفاوت

اندک است.  گیری نیست، نسبتااغیر موازی قابل نمایش و اندازه
شود، اغلب خطوط در این زوج درخت طور که مشاهده میهمان

 Sodalisهای باشد و تنها گونهبه صورت موازی می

glossinidius ،Photorhabdus laumondii ،
Baumannia cicadellinicola، Buchnera 

aphidicola  وZymomonas mobilis  دارای خطوط

ترین ها مهمتوان گفت، این گونهلذا می ؛باشندموازی میغیر
پروتئین -عامل ایجاد تفاوت بین دو درخت در زوج درخت ژن

 آیند. به حساب می

الف قابل -9یسه با شکل قام درب -9که در شکل چنان     
-های مشابه در زوج درخت ژنمشاهده است، هم ارزی گونه
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5SrRNA باشد. چنانپروتئین می-تر از زوج درخت ژنکم 
 ؛رسدمی 8که تعداد خطوط موازی در این زوج درخت به عدد 

-شباهت دو درخت در زوج درخت ژن کهتوان پذیرفت لذا می
 5SrRNA-درخت ژن وجز درپروتئین بیشتر از دو درخت 

باشد.می

های دهد، هم ارزی گونهج نشان می-9طور که شکل همان
-به زوج درخت ژن 5SrRNA-مشابه در زوج درخت پروتئین

5SrRNA پروتئین فاصله -نزدیک بوده و از زوج درخت ژن
که تعداد خطوط موازی در این زوج  قابل توجهی دارد. چنان

 رسد.می 5درخت به عدد 

 
 
 

 
  5SrRNA-، ج، ژن5SrRNA-ژن، ب، پروتئين-پروتئين: الف، زوج درخت 9 شکل

 های مشابه با خطوط به یکدیگر وصل شده است.های ذکر شده به صورت دو به دو انجام گرفته است و گونهمقایسه زوج درخت

 
 

 
ها در زوج ، ب، امتياز هم ارزي گونه5SrRNA-تئينروپ و 5SrRNA-پروتئين، ژن-هاي ژنهاي هم ارز در زوج درخت: الف، درصد گونه9نمودار 

 هاي ذكر شده درخت
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های هم ارز را در هر زوج درخت نشان الف درصد گونه-9نمودار
قابل مشاهده است، هم ارزی  9که در نمودار دهد. چنانمی

پروتئین بسیار زیاد است. -های مشابه در زوج درخت ژنگونه
درصد  73رخت مربوطه به د وجز که این امتیاز در چنان

پروتئین برای -توان پذیرفت که زوج درخت ژنلذا می ؛رسدمی

آنزیم سولفیت ردوکتاز فلاوو پروتئین آلفا کامپوننت، دارای 
های هم ارز در زوج باشد. درصد گونهشباهت قابل توجهی می

نسبت به  که این درصد باشدمی 5SrRNA ،42-درخت ژن

تر است. این کمیت در زوج درخت مک ینتئپرو-زوج درخت ژن
که کمترین امتیاز را  باشددرصد می 5SrRNA ،26-پروتئین

-ها در ژنتوان پذیرفت که شباهت زوج درختلذا می ؛دارد

های دهد و رتبهپروتئین بیشترین مقدار را به خود اختصاص می
و  5SrRNA-های ژنبعدی به ترتیب مربوط به زوج درخت

 باشد.یم 5SrRNA-پروتئین

زوج  هر دررا ها گونه ارزیهم  متوسط امتیازب، -9نموار      
شود، که در این نمودار مشاهده می دهد. چناننشان می درخت
پروتئین -های مشابه در زوج درخت ژنارزی گونههم  امتیاز

باشد. این امتیاز در زوج درخت درصد می 18بسیار زیاد است و 
 87و  88به ترتیب  5SrRNA-و پروتئین 5SrRNA-ژن

که نشان دهنده آن است که دو کمیت ارزیابی ارائه  درصد شد

 ؛خوانی داردها به طور کلی با یکدیگر همشده برای زوج درخت
 اما در کمیت دوم مقادیر به یکدیگر نزدیک ترند. 

دست آمده تا این ه هایی که نتایج بترین کاربردیکی از مهم     
کند، این است که اگر مجبور شویم میم اهبخش برای ما فر

های تکاملی را با هم جایگزین کنیم این مسئله شامل درخت

شود. به طور مثال، اگر در پژوهشی هدف چه مقدار تقریب می
های مطالعه روابط تکاملی در سطح یک ژن خاص باشد و توالی

نظر در های موردژنی به سادگی و به طور کامل برای گونه

 شودکدام درخت رسم  توانها مید به جای آناشنبس دستر
بر اساس نتایجی که در ؟ 5SrRNAدرخت پروتئینی یا درخت 

خش الف و ب قابل مشاهده است، جواب درخت ب 9نمودار 

دست آوردن درخت ه پروتئینی است، حال اگر هدف ب
5SrRNA های های مورد نیاز برای گونهاما توالی ؛باشد

شود؟ بر اساس نتایجی شد پاسخ چه میبان رسانتخابی در دست
قابل مشاهده است، درخت ژن به درخت  9که در نمودار 

5SrRNA ها به طور قطعی تر است. البته این پاسخنزدیک
درمورد پروتئین/ژن سولفیت ردوکتاز فلاوو پروتئین آلفا 

اما اگر پروتئین/ژن مورد  ؛کامپوننت باکتریایی صحیح هستند

تواند به صورت فرضی مطرح ها میپاسخن ای، دیگری باشد
شود که بخواهیم درخت تر میاما وقتی مسئله پیچیده ؛باشد

اند؟ ها چگونه. در این صورت پاسخشودتاکسونومی هم مطرح 

این پرسشی است که تلاش شده است در ادامه نتایج به آن 
 پاسخ داده شود.  

با  5SrRNA های پروتئین، ژن وبرای مقایسه درخت     

های منتخب، ابتدا به بررسی زوج میان گونه درخت تاکسونومی
که در  چنانتاکسونومی پرداخته شده است. -درخت پروتئین

های مشابه در الف قابل مشاهده است، هم ارزی گونه-2شکل 

تاکسونومی -این زوج درخت کمی بیشتر از زوج درخت ژن
-5SrRNA ختدراما این مقدار هم ارزی با زوج  ؛باشدمی

که تعداد خطوط موازی  تری دارد. چنانتاکسونومی فاصله بیش

که طبق شکل  رسد. در حالیمی 8در این زوج درخت به عدد 
تاکسونومی به -ب تعداد خطوط موازی در زوج درخت ژن-2

-های مشابه در زوج درخت ژنرسد. هم ارزی گونهمی 7عدد 

یک بوده و نزد میتاکسونو-پروتئینتاکسونومی به زوج درخت 
توجهی دارد. تاکسونومی فاصله قابل-5SrRNAاز زوج درخت 

ج قابل مشاهده است، تعداد خطوط -2که در شکل  چنان
 4تاکسونومی به عدد -5SrRNAموازی در زوج درخت 

شباهت دو درخت در زوج  کهتوان پذیرفت لذا می ؛رسدمی

و د تر ازبیش تاکسونومی-ژنتاکسونومی و -پروتئیندرخت 
 4باشد. تنها تاکسونومی می-5SrRNAخت در زوج درخت رد

 Serratia proteamaculans ،Yersiniaگونه 

pseudotuberculosis ،Yersinia pestis  و
Shewanella اند که با خطوط موازی به یکدیگر وصل شده

هایی دارای رغم وجود تفاوتیعل کهنشان دهنده آن است 

 هایی نیز هستند.شباهت
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 تاكسونومی-5SrRNAتاكسونومی، ج، -تاكسونومی، ب، ژن-پروتئين: الف، زوج درخت 9کل ش

 های مشابه با خطوط به یکدیگر وصل شده است.های ذکر شده به صورت دو به دو انجام گرفته است و گونهمقایسه زوج درخت

 

های هم ارز را در هر زوج درخت الف درصد گونه-2نمودار 
نچه در نمودار قابل مشاهده است، درصد چنا د،دهنشان می

-ژن تاکسونومی،-پروتئینهای های هم ارز در زوج درختگونه

 29و  36، 42تاکسونومی به ترتیب -5SrRNAتاکسونومی و 
های هم ارز در درصد گونه کهتوان پذیرفت لذا می ؛باشدمی

تاکسونومی -به زوج درخت ژن تاکسونومی-پروتئینزوج درخت 

تاکسونومی فاصله -5SrRNAه و از زوج درخت ودب یکنزد
 توجهی دارد.قابل

زوج  هر دررا ها گونه ارزیهم  ب متوسط امتیاز-2نمودار      
شود، که در این نمودار مشاهده می دهد. چناننشان می درخت
تاکسونومی -های مشابه در زوج درخت ژنارزی گونههم امتیاز

باشد. این درصد می 84و  85 یبتاکسونومی به ترت-و پروتئین
درصد  66تاکسونومی به -5SrRNAامتیاز در زوج درخت 

 رسد. می

هایی که ، یکی از مهم ترین کاربرداشاره شدطور که همان     
کند، این دست آمده تا این بخش برای ما فراهم میه نتایج ب

 هایی کهترین جایگزین برای هرکدام از درختاست که مناسب

وهش برای بررسی روابط تکاملی محاسبه شده است در این پژ
توان کدام است؟ به بیان دیگر، کدام درخت تکاملی را می

جایگزین درخت تکاملی دیگری کرد؟ اگر در پژوهشی هدف 

های مطالعه روابط تکاملی در سطح یک ژن خاص باشد و توالی
ر در های مورد نظژنی به سادگی و به طور کامل برای گونه

از درخت تاکسونومی  توانها آیا میدسترس نباشد به جای آن

ال به صورت بالعکس نیز مطرح است. ؤ؟ همین سنموداستفاده 
های کامل ژنی به این معنی که اگر برای یک ژن خاص توالی

یا پروتئنی در دسترس نباشد برای پیدا کردن روابط تکاملی در 

ت تاکسونومی استفاده خرسطح ژن مربوطه، در صورتی که از د
که درخت تاکسونومی به توان انتظار داشت شود چقدر می

درخت تکاملی ژن یا پروتئین مربوطه نزدیک باشد؟ بر اساس 

بخش الف و ب قابل مشاهده است،  2نتایجی که در نمودار 
شباهت  5SrRNAدرخت پروتئین و ژن در مقایسه با درخت 

ند. این موضوع نشان تری نسبت به درخت تاکسونومی داربیش

دهنده آن است که درخت پروتئین و ژن در مقایسه با درخت 
5SrRNA تواند جایگزین بهتری برای درخت تاکسونومی می

باشد و بالعکس. البته باید در نظر داشت که در این مطالعه از 

های ژن و پروتئین آنزیم سولفیت ردوکتاز فلاوو پروتئین توالی
ه که نتایج ب لذا این ؛یایی استفاده شده استآلفا کامپوننت باکتر

های ها و پروتئیندست آمده در این پژوهش را بخواهیم به ژن

 .آیددیگر بسط بدهیم یک تقریب به حساب می

 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 jh

bm
i.i

r 
on

 2
02

5-
11

-1
7 

] 

                             7 / 11

http://jhbmi.ir/article-1-461-fa.html


 همکارانو  ترحمی ....تيسولف میآنز يبرا یو تاكسونوم یکيلوژنتيف يهازوج درخت سهیمقا

 

 336-326 ):3(7; 2020 Informatics Biomedical and Health of Journal 777 

 

 
هم ارزي تاكسونومی، ب، امتياز -5SrRNAتاكسونومی و -تاكسونومی، ژن-هاي هم ارز در زوج درخت هاي پروتئين: الف، درصد گونه2نمودار 

 هاي ذكر شده ها در زوج درختگونه

 
 

 گيريبحث و نتيجه
گونه مشخص، به مقایسه  91برای  حاضردر این پژوهش 

سولفیت ردوکتاز ژن و پروتئین در آنزیم  های فیلوژنتیکیدرخت
با یکدیگر  5SrRNAفلاووپروتئینی آلفا و درخت فیلوژنتیکی 

ترین مهم یکی از. پرداخته شدو با درخت تاکسونومی 
ترین جایگزین های این پژوهش این است که مناسبکاربرد

هایی که در این پژوهش برای بررسی برای هرکدام از درخت

روابط تکاملی محاسبه شده است کدام است؟ برای پیدا کردن 
ها پرداخته شده جایگزین مناسب به مقایسه کمی زوج درخت

د این پژوهش، های منحصر به فراست. یکی دیگر از خروجی

تعیین میزان شباهت و تفاوت بین چهار درخت ذکر شده برای 
سولفیت ردوکتاز گونه انتخابی در ارتباط با آنزیم  91

 باشد. فلاووپروتئینی آلفا به صورت کمی می

در دیگر مطالعات انجام شده برای بررسی      

، تمام RecA در مقایسه با ژن 16SrRNA هایتوالی
شده از پایگاه های ناقص استخراججود حتی توالیهای موتوالی

از  حاضردر پژوهش  اما؛ شدبررسی  NCBIنوکلئوتیدی  داده
و  پروتئین ،5SrRNA ازهای یکسان های کامل و گونهتوالی

همچنین در  .تری ارائه شوداستفاده شد تا نتایج کامل ژن

های مختلفی برای ترسیم درخت تحقیقات دیگر از الگوریتم
یلوژنتیکی استفاده شده است، ولی در این پژوهش برای رسم ف

درخت فیلوژنتیکی تنها از روش اتصال همسایگی استفاده شد و 

 ،NCBI شده از درخت خام تاکسونومی استخراج ازهمچنین 
ها استفاده شد. این مسئله یعنی برای مقایسه زوج درخت

مشاهده  استفاده از درخت خام تاکسونومی در مطالعات مشابه
 نشد.

و   gyrB،16SrRNAهای توالی ژندر پژوهشی دیگر،    

hsp65 و بعد از  برای ده گونه نوکاریا از بانک ژنی دریافت شد

افزار ها، درخت فیلوژنتیکی با استفاده از نرمسازی توالیترازهم
Mega  به طور جداگانه برای این سه ژن رسم شد. در تحلیل

ده شد که دو گونه به اشتباه کنار ها نشان دایکی از درخت

شباهت دو گونه دورتر در اند، درحالی که یکدیگر قرار گرفته
 gyrBنهایت نشان داده شد که ژن  تر بود. دردرخت بیش

بهترین گزینه برای ترسیم نسبت به بقیه بهتر عمل کرده و 

در این پژوهش،  [.22] باشدنوکاردیا میروابط فیلوژنتیک گونه 
برای ده گونه  hsp65و   gyrB،16SrRNAهای توالی ژن

که در پژوهش حاضر  حالی مورد بررسی قرار گرفته است، در

سولفیت ردوکتاز های پروتئین و ژن از آنزیم توالی
 91برای و درخت تاکسونومی  5SrRNAفلاووپروتئینی آلفا، 

ها در این گونه انتخابی بررسی شده است. مقایسه درخت

اما در پژوهش  ؛ک به تک انجام شدهپژوهش به صورت ت
کلی، طوراین مقایسه دو به دو صورت گرفته است. به حاضر

ها در این دو پژوهش ها و تعداد آنها، گونهنحوه مقایسه درخت

 متفاوت است. 
گونه  48، سوپراکسید دیسموتاز منگنز در در پژوهشی دیگر     

منظور به مقایسه مختلف مورد مطالعه قرار گرفته است. به این 

های پروتئین درخت مرجع که بر اساس استفاده از توالی
MNSOD  با ترکیب چند الگوریتم مختلف رسم درخت

فیلوژنی به دست آمده است، با درختی که بر مبنای ماتریس 

ه ب (HCA) های هیدروفوبفاصله حاصل از آنالیز کلاستر
ین دو مقایسه ا [.23، پرداخته شده است ]دست آمده است

ای تفاوت روند تغییرات تکاملی در خصوصیات درخت به گونه
که یک خصوصیت  HCAمربوط به توالی در مقایسه با 

دهد. این پژوهش بیشتر به دنبال ساختاری است را نشان می

بوده است و در  HCAمیزان معرفی همگرایی در خصوصیت 
چ ها، نهایت به این نتیجه رسیده است که در برخی گیاهان، قار
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مشاهده  HCAگرایی در سیانوباکترها و فوتوباکترها، هم
شود. بر اساس مطالعاتی که در این پژوهش ارائه شده است، می

HCA  خصوصیتی بوده است که در طول تکامل در آنزیم
MNSOD چنان .داده استگرایی از خود نشان تمایل به هم 

در مسئله  ءدر همه ابعاد به جز شود، تقریبااکه مشاهده می

های اساسی بین این پژوهش و پژوهش مقایسه درخت تفاوت
 شود.حاضر دیده می

میکروبیولوژی پزشکی به  مجلهکه در در مطالعه دیگری      

های منتخب تنوع تغییرات را در فایلومچاپ رسیده است، 
 هایباکتریایی در مقایسه با ژن RecAخانواده پروتئینی 

16SrRNA های باکتریای ر داده است. توالیمورد بررسی قرا

افزار استخراج و با استفاده از نرم RecAخانواده پروتئینی 
CD-Hit بر اساس محاسبه میانگین امتیاز بندی شدند. دسته

، 16SrRNAهای ژن برای فایلوم[ ASS] ترازسازی هم

 ASSرسم شد. محاسبه  تاکسونومی-16SrRNA درخت

با مقایسه رت گرفت. نیز صو RecAهای برای فایلوم

و  16SrRNAژن  های یکسانبین فایلوم AAS مقدار

 Actinobacteria که فایلوم شد، مشاهده RecA پروتئین

ترین فاصله را از بیش RecAدر مقایسه با  16SrRNA در ژن
 [.24یکدیگر دارند ]

ایم به در این پژوهش، بر پایه یک هدف بنیادی توانسته     
سولفیت ردوکتاز توالی پروتئین آنزیم  شباهت درختی که از

های ژن، آید با درختدست میه ب فلاووپروتئینی آلفا

5SrRNA  پی برد. آیا  گونه انتخابی 91و تاکسونومی برای
های رسم شده مثل در عمل باید انتظار داشته باشیم همه درخت

هم باشند یا با هم تفاوت داشته باشند؟ اگر با هم تفاوت دارند، 
الاتی است که در ؤها سباشد؟ اینمیزان تفاوت چقدر می این

. در نهایت، رسیده شدها این پژوهش به طور کمی به پاسخ آن

هایی از مباحث این محاسبات به ما در درک ساز و کار بخش
لذا یکی از نتایج کلی که از پژوهش  ؛کندتکامل کمک می

هایی از دست آمده است، جزئیاتی کمی است که گوشهه حاضر ب

سولفیت ردوکتاز فلاووپروتئینی مباحث تکاملی مرتبط با آنزیم 
 کند.گونه انتخابی را روشن تر می 91و  آلفا
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Introduction: FAD is the cofactor of FAD-FR protein family. Sulfite reductase flavoprotein alpha-
component is one of the main enzymes of this family. Based on applications of this enzyme in 
biotechnology and industry, it was chosen as the subject of evolutionary studies in 19 specific 
species. 

Method: Gene and protein sequences of sulfite reductase flavoprotein alpha-component, 5S rRNA 
sequences, and taxonomic tree were extracted from 19 selected bacterial species. Then, phylogenetic 
trees of 5S rRNA and gene and protein sequences were compared with each other and with 
taxonomic tree. Phylogenetic trees were drawn by Mega7 software using neighbor-joining algorithm 
and taxonomic tree was extracted using NCBI taxonomy browser. 
Results: By comparing the corresponding tree pairs, the percentage of equivalent species and the 
mean equivalence score of species were calculated for each tree pair. The gene-protein tree was 

allocated the highest scores in both quantities. In comparing the taxonomic tree with three other 
trees, gene-taxonomy tree achieved the highest percentage in the mean equivalence score and 
protein-taxonomy tree obtained the highest percentage of equivalent species. 
Conclusion: Based on the results of the present research, the best replacement for each of the trees 
investigated in this study regarding evolutionary relations was identified. In other words, this study 
helps detect which evolutionary tree can be replaced for another evolutionary tree. 
 
Keywords: Phylogenetic Tree, Taxonomic Tree, Sulfite Reductase Flavoprotein Alpha-Component 

Enzyme, 5S rRNA Gene, Tree Pair 
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