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Abstract 

Introduction: The BRCA1 gene is a pivotal candidate in current research endeavors, specifically drawing 
significant attention in studies related to bovine mammary tumors and human breast cancer. This gene is 
recognized for its fundamental biological role, as it encodes a protein that primarily functions as a tumor 
suppressor. Understanding the intricate evolutionary trajectory and the degrees of conservation or divergence of 
the BRCA1 gene across various species is of paramount importance. Such an understanding can provide 
profoundly crucial insights into its underlying functional mechanisms and can offer invaluable comparative 
perspectives directly relevant to the development and progression of diseases in both human populations and 
livestock. Considering the substantial and impactful economic consequences that mammary tumors exert on 
agricultural productivity within cattle farming, alongside the pervasive and persistent challenge posed by breast 
cancer in human health, a detailed phylogenetic analysis of the BRCA1 gene across a broad and representative 
spectrum of species becomes an imperative scientific undertaking. This research endeavor specifically aimed to 
meticulously reconstruct the evolutionary history of the BRCA1 gene across a wide array of selected species. By 
successfully achieving this, it sought to contribute significantly to a deeper and more comprehensive 
understanding of its functional preservation across evolutionary time. Moreover, it is intended to explore its 
potential practical applications, which notably include informing more effective breeding strategies designed to 
foster disease-resistant livestock and guiding the development of novel diagnostic approaches pertinent to 
improving human health. 
Materials and methods: In this computational study, the coding sequence (CDS) region of the BRCA1 gene was 
precisely extracted from the genomes of 32 mammalian species from the NCBI database. The extracted sequences 
were then aligned using the BLAST algorithm and MEGA software. To reconstruct the evolutionary relationships, 
five phylogenetic methods were employed: DNAPARS, Pars, PhyML, Dnaml, and Proml. This comprehensive 
approach allowed for a multifaceted analysis of the gene's evolutionary history. The current version of Dnaml is 
faster than its previous iterations. This algorithm accounts for unequal predicted frequencies of the four DNA 
bases and allows for different predicted frequencies of transitions and transversions, along with various methods 
for incorporating different rates of interaction at distinct DNA sites. Key assumptions of this algorithm include 
the independent evolution of each DNA site and different lineages. Proml, optimized for protein data, offers robust 
statistical inference. 
Results and discussion: The application of various selected phylogenetic algorithms consistently revealed that 
all methods clustered closely related species, such as Bos taurus and Ovis aries, into similar phylogenetic groups. 
This consistent grouping strongly confirms the conserved functional role of BRCA1 in DNA repair and immune 
regulation. However, significant differences in phylogenetic tree topology were observed. Maximum likelihood 
methods (PhyML/Dnaml) grouped humans (Homo sapiens) with primates, showing bootstrap values of 65-75%. 
In contrast, maximum parsimony methods (DNAPARS/Pars) revealed weaker associations for rodents, with 
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bootstrap values of 50-60%. The Proml algorithm, based on Bayesian inference, also showed uncertainty in 
estimating branch lengths. These differences highlight the sensitivity of the methods to the heterogeneous 
evolutionary rate of BRCA1 and underscore the necessity of using combined mRNA and protein data to reduce 
methodological biases. The results showed that most mammals are grouped into closely related clusters; however, 
even within a single phylogeny, maximum likelihood did not always yield consistent topologies, hinting at 
complex evolutionary dynamics not fully captured by single gene analyses. 
Conclusions: The findings of this study not only illuminate the intricate evolutionary history of BRCA1 but also 
possess practical applications in breeding disease-resistant livestock and in human breast cancer research. Future 
research should investigate the role of horizontal gene transfer and its influence on BRCA1 evolution. This study 
ultimately provides a framework for the evolutionary analysis of disease-resistance genes. Given the crucial role 
of the BRCA1 gene in mammary tumors and breast cancer, the results of this study can provide a better 
evolutionary perspective across different species and be utilized in diagnostic assays for both humans and 
livestock. The study consistently showed that in most procedures and algorithms, bovine and ovine species form 
a very close evolutionary cluster. Therefore, the evolutionary results for one species can be applied to another. 
The BRCA1 gene, essential for maintaining genomic stability through its role in DNA repair and cell cycle 
regulation, exhibits a high degree of evolutionary conservation, particularly in the N-terminal RING domain and 
C-terminal BRCT domains. This was demonstrated in this study, indicating that these vital regions are conserved 
among various vertebrate species, underscoring their functional importance. 
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  مقاله پژوهشي

 هاي مختلفدر گونه BRCA1 ژنروي  تبارزاييدرخت هايالگوريتم سهيمقا
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     چكيده

عنوان يك سركوبگر تومور در مطالعات ورم پستان گاو و سرطان سينه انسان مورد توجه است. در اين پژوهش، به BRCA1 ژن
 MEGA افزارو نرم BLAST و با استفاده از الگوريتمشده استخراج  NCBI گونه پستاندار از پايگاه ٣٢اين ژن از  CDS توالي

بازسازي شدند. نتايج   Promlو  DNAPARS ،Pars ،PhyML، Dnaml سازي شد. روابط تكاملي با پنج روش فيلوژنتيكرديفهم
 دادند كه حفاظت عملكرديرا در يك خوشه قرار  Ovis aries و Bos taurus هاي نزديك مانندگونه ،هانشان داد تمام روش

BRCA1 در ترميم DNA ها مشاهده شد: داري در توپولوژي درختيهاي معنكند. با اين حال، تفاوتو تنظيم ايمني را تأييد مي
بندي كردند، در سانان گروهانسان را با نخستي درصد، ٦٥-٧٥استرپ با بوت (PhyML/Dnaml) نماييهاي حداكثر درستروش

تري براي جوندگان نشان روابط ضعيف درصد، ٥٠-٦٠استرپ با بوت (DNAPARS/Pars) جوييهاي حداكثر صرفهحالي كه روش
ها به نرخ حساسيت روش ،هاها را آشكار ساخت. اين تفاوتنيز عدم قطعيت در تخمين طول شاخه Proml دادند. الگوريتم بيزي

هاي را براي كاهش سوگيري و پروتئين mRNA هاي تركيبيه از دادهدهد و لزوم استفادرا نشان مي BRCA1 تكاملي ناهمگون
كند، بلكه كاربردهاي عملي را روشن مي BRCA1 هاي اين مطالعه نه تنها تاريخچه تكامليسازد. يافتهشناختي برجسته ميروش

ه بايد نقش انتقال افقي ژن و تأثير هاي آيندهاي مقاوم به ورم پستان و مطالعات سرطان سينه انسان دارد. پژوهشدر پرورش دام
  .دهدهاي مقاومت به بيماري ارائه ميچارچوبي براي تحليل تكاملي ژن ،را بررسي كنند. اين مطالعه BRCA1 آن بر تكامل

   يورم پستان گاو ،يماريمقاومت به ب ،يتكامل مولكول ك،يلوژنتيف ليتحل: هاي كليديواژه
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  مقدمه

هاي رده زايا، در سلول BRCA2 و BRCA1 هاي ژنيجهش
شوند. باعث خطر ابتلاء به سرطان پستان و تخمدان مي

از موارد سرطان  %٢٠، عاملBRCA2 و  BRCA1 هايژن
ها هستند از ژن يدو ژن عضو گروه نيپستان ارثي هستند. ا

معروف هستند. از  چنگارسركوبگر  يهاكه به خانواده ژن
 يسبب بروز برخ ،هاژن نياز ا كيهر  تيدست رفتن فعال

 يكيژنت يهاجهش وقوع .دشويها و سرطان ميميانواع بدخ
خطر بروز  شيباعث افزا BRCA2و  BRCA1 يهادر ژن

نگاه تكاملي به  .شودميو تخمدان در زنان  نهيسرطان س
 يشده و عناصر عملكردمناطق محافظت تواندمي ،هااين ژن

و مهار  DNA ميمانند ترم ياتيح يندهايآن را كه در فرآ
. نشان داده (Jabbir, 2019) سازدآشكار  نقش دارند چنگار

 ييبه شناسا توانديم BRCA1 يروابط تكامل يبررسشد كه 
به سرطان كمك كرده و نقش  تيمؤثر بر حساس يهاجهش

مختلف، از جمله دام و انسان، روشن  يهاژن را در گونه نيا
تنوع  بررسين، يافزون بر ا  .(Paull et al., 2001) كند
اطلاعات  توانديم ،مختلف يهادر گونه BRCA1 يكيژنت

مقاومت  شيمنظور افزااصلاح نژاد به يهابرنامه يبرا يمهم
 يداريبه پا جه،يها فراهم كند و در نتدر دام يماريبه ب

 ,Xu)ديكمك نما واناتيسلامت ح يو ارتقا يكشاورز

 ايوارهزيست يهامدل ناعنوكه گاوها به يياز آنجا. (1997
سرطان  ژهيوبه ،يانسان يهايماريب بررسي يبرا يارزشمند

 ييبه شناسا توانديم تبارزايي ليمطرح هستند، تحل نه،يس
مرتبط كمك كند كه در  سازوكارهايو  يكيژنت ينشانگرها

 نهيدر زم. استفاده خواهند بود قابل يدامپزشك و يپزشك
 يديجد يهانشيب توانديم BRCA1 ،يدام يهايماريب

ژن  نيا يهاانتيوار رايارائه دهد، ز يگاو ورم پستاندرباره 
 هاپژوهش مرتبط باشند. يمنيا يهاممكن است با پاسخ

) SNPs( يدينوكلئوتتك يهاياند كه چندشكلنشان داده
داشته و  يهمبستگ ورم پستانبه  تيبا حساس BRCA1در 

مقاومت گاوها به  شياافز يبرا يكيدر انتخاب ژنت تواننديم
طور مشابه، مطالعات به. (Ilie, 2023)مؤثر باشند يماريب نيا

و  يمنيمرتبط با پاسخ ا يهاژن رياند كه سانشان داده
 ييهايچندشكل يدارا زين ن،يسلامت پستان، مانند لاكتوفر

 ريش كيسومات يهاهستند كه با ورم پستان و تعداد سلول
مرتبط  لان،يدورگ استان گ يدر گاوها، از جمله گاوها

 يحفظ تكامل يررسب ).Ayatollahi et al., 2015( هستند

BRCA1 يسلول يندهايبه درك بهتر نقش آن در فرآ 
 ورم پستانكه در توسعه  يمنيمرتبط با التهاب و پاسخ ا

 ييشناسا. (Deb, 2013) كنديهستند، كمك م ياتيح
در  توانديم زين پستان ورممرتبط با  يكيژنت ينشانگرها

بهبود سلامت پستان  ياصلاح نژاد برا يهاياستراتژ نيتدو
 ،يتيرياز منظر مد. (Ilie, 2023) در گاوها نقش داشته باشد

 تواننديم تبارزايي هايپژوهشحاصل از  يهانشيب
از جمله  ،ورم پستانو كنترل  يريشگيپ راهبردهاي

 يسازنهيرا به ،يكيوتيبيآنت يهاو درمان ونيناسيواكس
 ميدر تنظ BRCA1 ن،يعلاوه بر ا. (Deb, 2013) كنند

-نترفرونيدر پاسخ به ا ژهيوبه ،يمنيا دهيپيام يرهايمس
 اني، بIRF-7 انيب شيافزا راه) نقش دارد و از IFN-γگاما (

STAT1  وSTAT2 تيتقو يذات يمنيا يهارا در واكنش 
 شانن نيهمچن ها. پژوهش(Buckley, 2007) كنديم
 يمنيپاسخ ا ليژن ممكن است در تعد نيكه ا دهنديم

از  يكياورئوس،  لوكوكوسيمانند استاف ييهابه عفونت يذات
كه  ياگونهمؤثر باشد، به ،ورم پستان عيعوامل شا

و تعداد  هانيتوكيس ديمانند تول يمنيا هايفراسنجه
قرار  BRCA1 تيفعال ريخون تحت تأث ديسف يهاگلبول
 تبارزايي ليدر مجموع، تحل. (Bannerman, 2008) دارند

BRCA1 تنها موجب درك بهتر نقش آن در سرطان و  نه
اصلاح نژاد و  يراهكارها توانديبلكه م شود،يدام م يمنيا

 شيو افزا واناتيبهبود سلامت ح يرا برا يماريب تيريمد
 تيهدا ورم پستانمانند  ييهايماريها در برابر بمقاومت آن

   كند.
است  ييا درخت نمودار انشعابي و يك تبارزاييهاي درخت

 راهاي مختلف زيستي كه روابط تكـاملي در ميان گونه
تا  دهدياجازه م پژوهشگرانبه  ييتبارزا. دندهنشـان مي

 ي،ورمطلوب مانند بهره هاييژگيمرتبط با و يهاژن
را  يمحصولات دام يفيتو ك هايماريمقاومت در برابر ب

اصلاح  يبرا تواندمي اطلاعات ين، ا. بنابراينكنند ييشناسا
استفاده  يافته،بهبود  هاييژگيبا و هاييمدا يدنژاد و تول

مرتبط با مقاومت در  يهاژن ييعنوان مثال، شناسا. بهشود
 هابيوتيكيبه كاهش استفاده از آنت توانديم هايماريبرابر ب
كه  يموارددر ها كمك كند. سلامت دام يشو افزا

قرار دارند،  يفشار انتخاب مصنوع زير يدام هاييتجمع
 يكيحفظ تنوع ژنتبه  توانندتبارزايي ميهاي درختايجاد 

 يهاو چالش يطيمح ييراتبا تغ يها در سازگاريتجمع
 يهبر پا ييدرخت تبارزا يجادكمك كند. ساخت و ا يدجد
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موجودات زنده استوار  ياها گونه ينب يروابط تكامل يلتحل
 يا يكيژنت يهاداده يآوربا جمع يندفرآ يناست. ا

 هايتوال سازييفردو پس از هم شوديآغاز م شناسيريخت
 .رسديمناسب، به ساخت درخت م يتكامل دلو انتخاب م

 يهاساخت درخت شامل روش ياصل يهاروش ي،طور كلبه
حداكثر بر صفات (مانند  يمبتن يهابر فاصله، روش يمبتن

 يزيب يها) و روشيينماو حداكثر درست صرفه جويي
 نظر موردها و اهداف با توجه به نوع داده يككه هر  هستند
به دو شكل تبارشاخه  ييتبارزا يها. درختشوندميانتخاب 

 يش(با نما يلوگرامها) و ف(بدون در نظر گرفتن طول شاخه
) و يتكامل ييراتتغ يزانم ياعنوان زمان ها بهطول شاخه

. شونديارائه م يشهبدون ر يا داريشهصورت ربه ،ينهمچن
 نجاماسترپ امانند بوت ييهاها با روشدرخت يآمار يابيارز
  .شود ينتضم يجر نتاتا دقت و اعتبا شوديم

هاي يتوال ينب يبر فاصله، فواصل جفت يمبتن يهاروش
و قابل  يعسر يرا محاسبه كرده و از نظر محاسبات زيستي

 يهاداده يهامجموعه يها را براتوسعه هستند، كه آن
 Saitou & Nei, 1987; Swofford) كنديبزرگ مناسب م

et al., 1996). يتكامل يهانرخ ها،اين روشحال،  ينا با 
كه ممكن است در  كنند،يرض مها فتوالي ينثابت را در ب

كاهش صادق نباشد و منجر به اين مهم از موارد  ياريبس
كه  يزمان يا يقعم يروابط تكامل در يژهو، بهدشودقت 

 متفاوت باشند ياربس يتكامل يهانرخ يدارا هايتوال
(Felsenstein, 2004). يي،نمادرست روش حداكثر 

كه  زنديم ينها را تخمدرخت و طول شاخه يتوپولوژ
 يمدل تكامل يرشده را زداده هايياحتمال رصد توال

 يبرا يريپذبه حداكثر برساند و دقت بالا و انعطاف يمشخص
 يهارا با ادغام مدل AAو  DNA هاييهر دو توال

-Jukes-Cantor ،Kimura 2 ندمان يچيدهپ يگزينيجا

parameter  وGTR  دهدميارائه (Yang, 2006). ينبا ا 
 ينهپرهز ياز نظر محاسبات يينمادرست روش حداكثرحال، 

بزرگ، و دقت آن  يهاداده يهامجموعه يبرا يژهواست، به
دارد، و انتخاب  يبستگ يشدت به انتخاب مدل تكاملبه

 شدهداورييشپ يجاست منجر به نتا مكننادرست مدل م
از  يزياستنتاج ب .(Posada & Buckley, 2004) شود

 ينتخم يماركف مونت كارلو برا يرهزنج يهاروش
اده استف تبارزايي درخت هاييتوپولوژ يناحتمالات پس

 يعال يريتو مد يتاز عدم قطع يقو هايينو تخم كند،يم
 Huelsenbeck et)دهديم هرا ارائ يچيدهپ يتكامل يهامدل

al., 2001). يبه منابع محاسبات يازن اين روشحال،  ينبا ا 
مواجه  ييقابل توجه دارد و ممكن است با مشكلات همگرا

 يجكن است منجر به نتابد همگرا شده مم يشود، و اجراها
. روش حداكثر (Ronquist et al., 2012) ناقابل اعتماد شوند

 كمتريندارد كه  يدرخت يافتندر  يسع جوييصرفه
 مشاهده يتوال يهاداده يحتوض يرا برا يتكامل ييراتتغ

ساده و از  ،يداشته باشد، كه آن را از نظر مفهوم يازشده ن
كارآمد كوچك  يهاداده يهامجموعه يبرا ،ينظر محاسبات

حداكثر آن،  يبا وجود سادگ .(Farris, 1970) كنديم
بلند دست و پنجه  يهابا مشكل جذب شاخه جوييصرفه

 يگزينيجا يهانرخ يحصر يسازو فاقد مدل كنديم رمن
 يچيدهپ يتكامل يوهايسنار ياست، كه دقت آن را برا

 ينا يسهدر مقا .(Felsenstein, 1978) كنديمحدود م
 يمحاسبات ييآكار از نظربر فاصله  يمبتن يهاها، روشروش
 يهاداده يهامجموعه ياما در دقت برا ،دارند يبرتر

 يادلتع روش حداكثر درستنمايي .رنددا يكاست ،يچيدهپ
كه آن را  كند،يبرقرار م يمحاسبات بودن يدقت و عمل ينب

 ،يزياستنتاج ب .كنديمناسب م هايلتحل يشترب يبرا
را ارائه  يتعدم قطع يجزئ هاييريگدقت و اندازه ينبالاتر

قابل توجه دارد و  يبه منابع محاسبات يازاما ن ،دهديم
 كوچك يهاداده يهامجموعه يبرا جوييحداكثر صرفه

 هاييتوال يواضح مناسب است. برا يتكامل يهابدون مدل
DNA، بر  يمبتن يهاروش يا جوييروش حداكثر صرفه

كوچك با  يهاداده يهامجموعه يفاصله ممكن است برا
روش كه  يباشند، در حال يبه هم كاف يكنزد هاييتوال

 يهاداده يهامجموعه يبرا يزياستنتاج ب يا يينمادرست
 ,Yang)شونديداده م يحق ترجيعم يروابط تكامل يابزرگ 

روش ، AA هاييتوال يبرا. نشان داده شده است كه (2006
انتخاب  ينغالباً بهتر يزياستنتاج ب يي يانمادرستحداكثر 
يي ها. دامنه سوال(Whelan & Goldman, 2001) هستند

تواند بسيار پيچيده شود ميكه در حوزه تبارزايي مطرح مي
هاي خاصي داشته باشد كه به سختي باشد و نياز به روش

ها تعدادي از اين الگوريتم ١در حوزه بالا قرار گيرد. جدول 
دهد. در پژوهش حاضر براي درك ارتباط مي را نشان

از  ،BRAC1ژن هاي مختلف بر اساس توالي تكاملي گونه
 هاي مختلف استفاده شد. اي از الگوريتمدامنه

بر فاصله  يمبتن يهاروش يبنددر دسته TreeKO يتمالگور
ها (درختان و چارچوب هايتمالگور ساير .گيرديقرار م

 يلبر سنتز، تحل يمبتن تبارزاييدرختان  ي،تخصص تبارزايي
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 يبرا يامختصات شبكه يستمس ي،اچندمرحله تبارزايي
و چارچوب  متقاطع يهاگروه يبرا يدجد يتمدرختان، الگور

iPhyloC ( خاص  تبارزاييروش  يكبه  يطور انحصاربه
 يهابسته به اهداف و داده تواننديو م شونديمحدود نم

در كل،  استفاده شوند. يمختلف يهاهمراه روشبه يل،تحل
 يرو يانشو را يكيژنت يلتحل يبرا يمتعدد يافزارهانرم

، Convert ،Formatomaticاز جمله:  DNA يهاداده
MICROCHECK ،GENEPOP ،Fstat ،GenAlEx ،

Arlequin ،CERVUS ،STRUCTURE ،TESS ،
SAMOVA ،Bottleneck و LDNe ينا كه دنوجود دار 

را شبيه به هم  اًي و گاهمختلف رايانشابزارها امكان انجام 
بنابراين، هنر در  كنند.يفراهم م DNA يلتحل ينهزم در

تواند اين باشد كه بتوان از بروندادهاي مي DNAتحليل 
افزارهاي مختلف صورت درونداد نرمافزارهاي مختلف بهنرم

هدف افزار نبود. ديگر استفاده كرد و متكي به يك نرم
 BRCA1ژن  يتكامل خچهيتار قيدق يبازساز ،مطالعه حاضر

 ياسهيمقا يابيمختلف پستاندار و ارز يهادر گونه
، DNAPARS ،Parsمختلف شامل  كيلوژنتيف يهاتميالگور

PhyML ،Dnaml  وProml بر  ييروابط تبارزا نييدر تع
 به نيپژوهش همچن نيا ژن است. نيا CDS ياساس توال
در  BRCA1ژن  يساختن حفاظت عملكرد شندنبال رو

 يمختلف، و بررس يهادر گونه يمنيا ميو تنظ DNA ميترم
 ژهيودر بهبود سلامت دام (به هاافتهي نيا يعمل يكاربردها

مطالعات  شرفتي) و پيمقاومت به ورم پستان گاو شيافزا
  .انسان است نهيسرطان س

  هامواد و روش

پژوهش  ينا : درNCBI ژن جهاني بانك از داده استخراج
ژن مربوط به  يهايژن توال يابتدا با استفاده از بانك جهان

BRCA1 بعد از  و يتدر نها .استخراج شد گونه گاو
  يتوال ٣٣تعداد  هاي همتا مرتبط با اين ژن،جستجوي ژن

  

  جديد ايجاد درخت تبارزايي  هاي نسبتاًاي از الگوريتمگزيده -١جدول 
Table 1. A selection of relatively recent phylogenetic tree reconstruction algorithms 

Algorithm  Limitations Strengths  Description  

Specialized 
phylogenetic trees  

Requires significant effort 
and expertise (Li, 2018)  

High accuracy and 
specificity for the 

research in question  

Constructed based on 
gene sequence data  

Synthesis-based 
phylogenetic trees  

May overestimate 
phylogenetic diversity; less 

designed for specific 
datasets (Li, 2018)  

Requires less effort; 
useful for broad 

comparisons  

Derived from existing 
phylogenetic trees  

Multiphasic 
phylogenetic analysis  

Complexity in 
understanding polynomial 

notation (Liu, 2022)  

Provides a 
comprehensive and 

quantitative comparison 
of tree shapes  

Uses polynomials to 
describe tree shapes  

Network coordinate 
system for trees  

May be challenging to apply 
to unlabeled trees (Liu, 

2022)  

Facilitates distance-based 
methods for clustering 

and parameter estimation  

A framework for 
representing and 

comparing tree shapes 
and branch lengths  

New algorithm for 
overlapping taxa  

Limited to trees with 
overlapping taxa 

(Koshkarov & Tahiri, 2024)  

Efficient and considers 
both branch lengths and 

topology  

Compares trees with 
different but 

overlapping taxa  

TreeKO algorithm  

Complexity in 
implementation and 

interpretation (Marcet-
Houben & Gabaldón, 2011)  

Manages incomplete 
mappings and provides 
consistency measures  

Compares tree 
topologies in the 

presence of duplication  

iPhyloC framework  

May require internet access 
and may not work 

efficiently with very large 
datasets (Hammoud et al., 

2021)  

User-friendly, scalable, 
and supports non-binary 

trees  

An interactive web-
based tool for side-by-
side tree comparison  
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 FASTAصورت زير فرمت ي مختلف زير بههااز گونه
)، انسان Bos taurus( ياهل گاو: دشاستخراج و ذخيره 

)Homo sapiens( ي)، موش خانگMus musculus،(  موش
 يمرغ خانگ ،) Rattus norvegicus( ينروژ ييصحرا

)Gallus gallus(، يسگ اهل )Canis lupus familiaris ،(
 Pan)، شامپانزه (Macaca mulattaرزوس ( مونيم

troglodytes( يكوتوله خاكستر غي)، صارMonodelphis 

domestica( ي)، خوك وحشSus scrofaموني)، م 
 سي)، بابون آنوبMacaca fascicularisخرچنگخوار (

)Papio Anubis) بونوبو ،(Pan paniscusبوني)، گ 
دار )، قورباغه پنجهNomascus leucogenys( دچانهيسف
 Mustelaفرِِت ( اي ي)، راسو اهلXenopus tropicalis( يغرب

putorius furo ،(ينيچ همستر )Cricetulus griseus ،(
)، خفاش Nothobranchius furzeriفورزر ( يلفيك يماه

 يمصر خواروهي)، خفاش مMiniopterus natalensisناتال (
)Rousettus aegyptiacus( يژاپن ني)، بلدرچCoturnix 

japonicaفلسدار ( ي)، مار زنگProtobothrops 

mucrosquamatusبزرگ ( سكي)، چرخرParus major ،(
 ي)، گكو ژاپنMarmota marmota marmotaمارموت آلپ (

)Gekko japonicus( يپاپ ي)، ماهCyprinodon 

variegatus ،(وزپلنگي )Acinonyx jubatusيمول ي)، ماه 
 يكيمكز يمول ي)، ماهPoecilia latipinnaباله (باله

)Poecilia mexicana ،(كيآبچل ) جنگندهCalidris 

pugnax( يسالمون اطلس يه)، ماSalmo salarايلاپي)، ت 
 Ovis( يو گوسفند اهل )Oreochromis niloticus( لين

aries.(  
و مناطق  يكقسمت ژنوم ابتدا، ايجاد درخت تبارزايي:

مربوط به ژنوم گاوسانان از  BRCA1 ژن )CDS( كدكننده
از روي  .ندشد يرهذخ FASTAبا فرمت  NCBIداده  يگاهپا

هاي رايانشاين دو نوع داده در نهايت تصميم گرفته شد 
صورت گيرد. در   BRCA1ژن  CDSهاي روي تواليبعدي 

-E يرو در نظر گرفتن مقاد BLASTاستفاده از ابزار  ،ادامه

value هايي)، توالداريمعن ي(از نظر آمار يينمعقول و پا 
شدند. انتخاب  يرهذخ و ييآمده شناسادستمشابه به

 يصورت گرفت: وجود توال ياربر اساس چند مع هايتوال
CDS يگاهدر پا NCBIو  هايطول توال ينسب يسان، هم

به گاوسانان. در  يكنزد يهااز گونه يامكان استخراج توال
 ي بزرگهاجهش حضور يلدلبه هايكه طول توال يموارد

اختلافات در  ينتا ا شدتلاش  ،بود متفاوتحذف و درج 

 يتشود تا كل يريتمد يقطور دقبه سازييفردمرحله هم
شده ابتدا با استخراج هايتوالي حفظ شود. DNA يترازهم

 MEGAافزار در نرم  Clustal Wيتماستفاده از الگور
 تريقشدند. سپس، جهت اصلاح دق سازييفردهم
در  هايتوال ي،احتمال يو حذف خطاها سازييفردهم
 يفيتاز ك ينانشدند. پس از اطم يرايشو  BioEditافزار نرم
در  ييساخت درخت تبارزا يهاانواع روش سازي،يفردهم

 يسهمقا  TREX (http://www.trex.uqam.ca/)تارگاه
هاي مختلف اي از الگوريتمدر اين راستا، دامنه شدند.

)DNAPARS, Pars, PhyML, Dnaml, Dnamlk, Proml (
جويي فراروايت حداكثر درستنمايي و حداكثر صرفهدو و 

 يلتحل منظورمورد استفاده قرار گرفتند. همچنين، به
 برخطآمده از ابزار  دستهب هاييتوال يمحتوا تريقدق

FaBox (https://birc.au.dk/~palle/php/fabox)  استفاده
ازجمله  ها،يتوال يقدق يرايشو و يابزار امكان بررس ينشد. ا

را  يرضروري،غ يهاخاص و حذف بخش ينواح ييشناسا
اين  لازم به ذكر است كه در سراسر متنكند. يفراهم م

ذكر شده است.  يسيو انگل يصورت فارسها به، نام گونهمقاله
ابهام شود،  يجادباعث ا يترجمه به فارس هك يدر صورت
 يراحتشده است تا خواننده به ارائه يسينام انگل بلادرنگ

  بتواند متن را درك كند.

 و بحث نتايج

 ميدر تنظ BRCA1ژن ، اشاره شدمه طور كه در مقدهمان
گاوها،  يمنيا يهامرتبط با پاسخ يديكل نيتوكيس نيچند

 فايا ينقش مهم ،ورم پستانمانند  يالتهاب طيدر شرا ژهيوبه
 يهمكار راه) از IFN-γگاما (-نترفرونيژن با ا ني. اكنديم

هدف را فعال كرده و نقش  يهاژن يسي، رونوSTAT1با 
 ,.Ouchi et al)اردد يمنيا يهاپاسخ تيدر تقو يمهم

 تيفعال شيموجب افزا BRCA1 ن،يعلاوه بر ا. (2000
 كي)، كه TNF-αفاكتور نكروز تومور آلفا ( يسيرونو

است،  يمنيا يهادر واكنش يديكل يالتهابشيپ نيتوكيس
ژن در  نيا ن،يهمچن (Benezra et al., 2003) شوديم

از پاسخ  ي)، كه بخشIL-6( ٦-نينترلوكيا ميتنظ
. براي درك است، نقش دارد ورم پستاندر طول  كيستميس

كار رفته در اين هاي بهيك از الگوريتم بهتر نتايج، هر
همراه نتايج ها بهضمني هر يك از آن حپژوهش، بعد از توضي

   گيرد. مورد نظر مورد كنكاش قرار مي
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هاي الگوريتم در زمره الگوريتم نيا :DNAPARSالگوريتم 
 تبارزايي بدون درختانجويي كه فراروايت حداكثر صرفه

كند، قرار ايجاد مي DNA يهايتوال يرو را از شهير
 يكردن توپولوژ يداپالگوريتم  ينا هدف ،گيرد. در كلمي

شده  يفردهم هاييمجموعه توال يك يبرا تبارزايي درخت
ها) جهش يعني( صفت ييرتعداد تغ يناست كه با كمتر

هاي ياد شده مانند ساير الگوريتم يتم. الگورهمراه است
خاص  يتوپولوژ يكبا در نظر گرفتن جويي حداكثر صرفه

 ين. سپس اكندتبارزايي، شروع به جستجو مي درخت
همه  يحتوض يكه برا صفت ييرتعداد تغ ينكمتر ،يتمالگور
 يازمورد ن يتوال يتدر هر موقع تبارزايي درخت يهاگره

 يابيارز ،يگرد يتوپولوژ ،امهدر اد و كندياست را محاسبه م
شد،  يابيقابل قبول ارز يها يهمه توپولوژ يشود. وقتيم

- دارد به ييرتعداد تغ ينبه كمتر يازكه ن تبارزايي درخت

شود. ميانتخاب  تبارزايي درخت ينعنوان بهتر
هاي زيادي براي استخراج درخت تبارزايي در اين الگوريتم

مكان  هرها عبارتند از: هاي آنحوزه وجود دارند كه مفروض
DNA مختلف  يهادودماند، ابي يطور مستقل تكامل مبه

در ريشه  ينيگزيجا احتمال، ابندي يطور مستقل تكامل مبه
درخت ز ا يادر طول زمان در شاخه نيمكان مع كي

 يهادر شاخه رييمورد انتظار تغ ريمقاد، اندك است تبارزايي
 كيدر  رييكند كه دو تغينم رييمختلف تبارزايي آنقدر تغ
شاخه كم  كيدر  رييتغ كيتر از شاخه با نرخ بالا محتمل

هاي مكان نيدر ب رييمورد انتظار تغ ريمقادباشد و نرخ 
DNA كيدر  رييكه دو تغ ستيمتفاوت ن يبه اندازه كاف 
. باشد گريد DNAمكان در  رييتغ كياز  شتريب DNAمكان 

با  Bos taurusمشخص است كه گونه گاوسانان  ١در شكل 
دهند. تشكيل خوشه مي Ovis ariesگونه گوسفندسانان 

اي يك روال تكاملي مشابه ها كاملاًعبارت ديگر، اين گونهبه
ها، بلافاصله اند. حتي در كنار اين سازوارهرا تجربه كرده

دهد ظاهر شده است كه نشان مي Sus scrofaگونه خوك 
هاي اهلي، تشابه يكساني از نظر تكاملي در ارتباط اين گونه

 ،با ژن مورد بررسي دارند. در همين راستا، در كنار اين گونه
 اند كه باز دلالت برظاهر شده Equusبلافاصه گونه اسبان 

ها از نظر تكاملي دارند. در فاصله بسيار نزديكي اين گونه
قرار دارند كه نشان از  Gekko Japanهايي مثل دورتر، گونه

 طرز نسبتاًاين دارد اين نوع الگوريتم توانسته است به
 ،بندي كند. همچنينها را از نظر تكاملي گروهدرستي، گونه

اي متنوع اين درخت تبارزايي، روابط تكاملي بين مجموعه

ها، دوزيستان، پرندگان و پستانداران ها، شامل ماهياز گونه
دهنده هايي كه نشانبا گره تبارزايي دهد. درخترا نشان مي

هاي هايي كه نشانگر دودماناجداد مشترك هستند و شاخه
ها، ترپ در گرهاساست. مقادير بوت ايجاد شدهاند، تكاملي

بندي دهنده سطح اطمينان از اين الگوهاي شاخهنشان
هاي مختلف طور خاص، بخش بالايي درخت، گونهاست. به

و  "PoeciliaLa" ،"SalmoSalar"ماهي و دوزيست، مانند 
"XenopusTro" دهد كه را در يك گروه قرار مي

ني هاست. پرندگاتر آندهنده پيوندهاي تكاملي نزديكنشان
 يك تبارشاخه "CoturnixJa"و  "GallusGall"مانند 

دهند كه نياي مشترك آنها را برجسته متمايز را تشكيل مي
كند. بخش پاييني عمدتاً شامل پستانداران است و تمايز مي

، "HomoSapien"ها، از جمله روشني از نخستي
"PanTroglod"  و"NomascusLe" دهد كه را نشان مي

 گذارد. اين درختها را به نمايش ميير آننياي مشترك اخ
هاي باستاني، مانند بين واگرايي طور مؤثر همبه تبارزايي

"GallusGall"  و"XenopusTro" هاي و هم واگرايي
دهد و ها را نشان ميها و شامپانزهجديدتر، مانند بين انسان

نماي كلي جامعي از تاريخ تكاملي و روابط ژنتيكي بين اين 
 دهد.ها ارائه ميهگون

اين الگوريتم، باز در فراروايت حداكثر  :Parsالگوريتم 
- روش صرفه شود. اين الگوريتمبندي ميجويي، گروهصرفه

- صرفه روش دهد.يحالت انجام م نيواگنر را با چند ييجو

ها فراهم همه حالت نيرا در ب راتييواگنر امكان تغ ييجو
است كه به ي درخت افتني مانند روش قبل، هدفكند. يم

 .(Kluge & Farris, 1969) دارد ازين راتييحداقل تعداد تغ
 حالات هاي زير بنا شده است:اين الگوريتم بر اساس مفروش

طور مختلف به DNA يها، جايگاهناشناخته است ياجداد
طور مستقل مختلف به يهادودمان، ابندييمستقل تكامل م

 كيبه  گريدي هاحالتدر تمام  راتييتغ، ابندييتكامل م
سبت به ا،  ناز همان ابتد راتييتغ نيا، اندازه محتمل است

 ليگروه مورد نظر دخ زيكه در تما يتكامل يزمان يهابازه
 يتكامل يدادهايانواع رو ريسا، هستند رمحتمليهستند، غ

حالت  ،راتييتغ نيكمتر از ا اريبس ي،مانند حفظ چندشكل
مختلف به اندازه  يهاتكامل در دودمان نرخد، محتمل هستن

 از درخت بلندبخش  كيدر  رييكم است كه دو تغ يكاف
 بخش كوتاه است. كيدر  رييتغ كيكمتر از  اريبس تبارزايي

هاي يي حاصل از اين الگوريتم در دادهدرخت تبارزا، ٢شكل 
 يهاگونه نيب يروابط تكامل و ،دهداين پژوهش را نشان مي
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پرندگان و پستانداران  ستان،يدوز ها،يمختلف، از جمله ماه
دهنده اجداد كه نشان ييها. درخت با گرهدهديرا ارائه م

 يهانكه نشانگر دودما ييهامشترك هستند و شاخه
ها، در گره ترپاسبوت رياست. مقاد افتهيساختار  اند،يتكامل
 يبندشاخه يالگوها نياز ا نانيدهنده سطح اطمنشان
 مانند ستيو دوز يماه يهادرخت، گونه يبالا در است.

"PoeciliaLa" ،"Cyprinodon" ،"Nothobranc" ،
"Oreochromi" ،"Oreochromi" ،"SalmoSalar" ،
"Protobothr" ،"GekkoJapon"  و" RousettusA  با هم

 يتكامل يوندهايدهنده پاند كه نشانشده يبندگروه
 دودمان ها،ونهگ نيا يبندست. دستها هانآ تركينزد

. دهديها در درخت را نشان مگروه رياز سا زيمشترك متما
 "GallusGall"مانند  يدرخت، پرندگان نييسمت پابه

 "CalidrisPp") و ني(بلدرچ "CoturnixJa"(مرغ)، 
 ليرا تشك زيمتما تبارشاخه كيكه  شونديم مشاهده

. كننديها را برجسته ممشترك آن دودمانو  دهنديم
(قورباغه) و پرنده  "XenopusTro" ستيدوز

"ParusMajor" يتكامل يياند كه واگرانشان داده شده زين 
 ينييبخش پا. دهديپرنده نشان م يهاگونه ريها را از ساآن

مانند  ييهادرخت عمدتاً شامل پستانداران است. گونه
"BosTaurus"  ،(گاو)"OvisAriesB"  ،(گوسفند)
"SusScrofa"  ،(خوك)"EquusPrzew"  اسب)

 "CanisLupus"(خفاش)،  "Miniopteru")، يپرژوالسك
 "AcinonyxJu") و ياهل ي(راسو "MustelaPut"(سگ)، 

دهنده روابط اند كه نشانشده يبند) با هم گروهوزپلنگي(
 ها،ينخست انيست. در ما هاآن تركينزد يتكامل

"PanTroglod"  ،(شامپانزه)"PanPaniscu"  ،(بونوبو)
"HomoSapien" )انسان ،("NomascusLe" گ)بوني ،(
"MacacaMmu" رزوس)،  موني(م"MacacaFasc" 
(بابون)  "PapioAnub"خوار) و ماكاك خورچنگ موني(م
 دودمانكه  دهنديم ليرا تشك زيمتما تبارشاخه كي

 ن،ي. علاوه بر اگذارديم شيها را به نماآن ريمشترك اخ
 "MarmotaMar"مانند  يگريدرخت شامل پستانداران د

(موش)،  "MusMusculus")، ييخرما موش(
"RattusNorv" و يي(موش صحرا ("Cricetulus" 

 يد و روابط تكاملانشده يبند(همستر) است كه با هم گروه
- به "Monodelphi (opossum)". دهنديآنها را نشان م

نشان داده شده است كه رابطه  يرونيگروه ب كيعنوان 
در درخت برجسته  هاگونه ريدورتر آن را با سا يتكامل

 يجامع يكل ينما ،ييدرخت تبارزا نيا ،يطور كل. بهكنديم
متنوع از  يامجموعه نيب يكيو روابط ژنت يتكامل خياز تار
دهنده اعتبار استرپ نشانبوت ريو مقاد دهديها ارائه مگونه

مانند  Pars تميحاصل از الگور يتوپولوژ روابط است. نيا
 يعنيخانواده آن هم تميحاصل از الگور يتوپولوژ

DNAPARS مشخص است.  ٢مورد در شكل  نياست كه ا
 غييرت ،خانواده نيدر ا ميتساختار  الگور گر،يبه عبارت د

- يم يادياست. لذا تا حد ز اوردهيفراهم ن جيدر نتا يخاص
 تميرا در الگور Pars تميحاصل از الگور جيتوان نتا

DNAPARS خورد  يچشم م شتريمشاهده كرد. آنچه كه ب
 ،شود يپستاندار محسوب م كي گرچهاست كه انسان  نيا

از نظر پستانداران  ريها با سا تمياز الگور چكدامهي در اما
به داده  ازيكه ن يخوشه نشده است. موضوعهم ،تكامل

ن مهم دارد استفاده از اصل يعلت ا يبررس يبرا شتريب
كند كه يم نيتضم ،يابزار شناخت كيعنوان به ،ييجوصرفه

. ميرا داشته باش يتجرب جهينت نيتريها، قوبا توجه به داده
 يهاسهيها با توجه به مقااز داده يااتخاذ خلاصه

 توانيرا م جهينت نيتريكه قو كنديم نيتضم يگروهبرون
- برازش داده ب،يترت نيكرد. به هم ريفست تبارزاييصورت به

دهد، اما تنها در يرا ارائه م يحاتيمدل، توض كيها با 
 يعني ،درست فرض شود ايكه مدل شناخته شده  يصورت

بر مدل  يمبتن يهاوجود ندارد كه روش يالهيوس چيه
 شيآن را آزما هايمفروض اي نيبتوانند صحت هر مدل مع

 يهامجموعه داده يبرا را يمعمولاً مدل پژوهشگرانكنند. 
 يمورد حاتيكه تنها بر اساس ترج كننديانتخاب م ينيمع
) است. با يشناختي(هست يشناختيهست يسادگ يبرا

 يها، روشپژوهشبه  يشتريب يهااضافه شدن داده
عموماً با سرعت  ،يزيب ييدرستنما لياحتمال، از جمله تحل

. اصل كننديمدل حركت م نيتردهيچيسمت پبه يشتريب
وضوح نشان به يزياطلاعات ب هيدر نظر يآنتروپ حداكثر

صورت مدل همه احتمالات را به نيتردهيچيدهد كه پيم
 يزيچ چيه يكه اصل كمك يدهد، در حالياجازه م ينيشيپ

به  شتريب يهاكند. با اضافه شدن دادهيمنع نم شيرا از پ
 يسازباز يكمّ يهاسه دسته از روش ل،يو تحل هيتجز

كنند. اگر هر يدر همان پاسخ م ييتبارزايي شروع به همگرا
 يحت اي يراه چيداشته باشند، ه يكساني جيسه روش نتا

متناقض در  جيآنها وجود ندارد. نتا نيانتخاب ب يبرا يليدل
مجموعه داده را برجسته  يهايژگياز درخت، و يبخش

ع و يتنوع سر ،يعنوان مثال، جذب شاخه طولان(به كنديم



 هاي مختلفدر گونه BRCA1 نژروي  تبارزاييدرخت هايالگوريتم سهيمقا: ئيزفرهمصطفي قادري                                        ٦٨

 

به مقاومت هر  يانتخاب روش بستگ ط،يشرا ني). در ارهيغ
 ليو تحل هتجزيها دارد. خاص داده راتييروش در برابر تغ

 راياست ز تبارزاييروش كشف در  نيبهتري، معرفت شناخت
وابسته است و  ينيشيپ هايكمينه فرضآن به  جينتا

 وسيلهبهداده شده  ندامنه اكتشافات بالقوه نشا ،نيبنابرا
 يشناختيهست ييجوصرفه كردياز هر رو شتريها بداده
 درستنماييمختلف حداكثر  يكردهايرو . در اين راستا،است

 يابيارز يهاعنوان روشبه يزيبرانگنيطور تحسبه يزيو ب
 دهنديم را امكاناين كه  ييهاروش يعنيمناسب هستند، 

 يرا بررس تبارزايي يالگوها يربنايبالقوه ز يندهايفرآكه 
 يحيتوض ،تبارزايي يبرا حيتوض نيتركامل ن،ي. بنابراميكن

 بيداده و احتمال ترك كرديرا از هر دو رو ياست كه اطلاعات
 يجستجو يبرا ديجد تميالگور كي PhyML .كنديم

درخت  ريبا استفاده از هرس ز ييدرخت تبارزا يفضا
). Guindon et al., 2010(مجدد است  ونديو پ ييتبارزا
آشكار است، مجموعه پستانداران  ٣طور كه در شكل همان

در چند  BRAC1پژوهش از نظر ژن  نيدر ا يمورد بررس
 نياند. از اگروه شدههم يتكاملهم از نظر به كيخوشه نزد

 ييجومانند روش حداكثر صرفه زين يانشيروال را نيا ،نظر
كرده است. از نظر ساختار و شكل و  جاديرا ا يكسانيجواب 
حداكثر  يهاتميبا الگور يتفاوت فاحش ،يتوپولوژ

درخت  نيشود. ايم مشاهده تميالگور نيدر ا ييدرستنما
ها، متنوع از گونه يامجموعه نيب يروابط تكامل ،ييتبارزا

خزندگان، پرندگان و پستانداران  ستان،يدوز ها،يشامل ماه
دهنده كه نشان ييهابا گره يي. درخت تبارزادهديرا نشان م

 يهاكه نشانگر دودمان ييهااجداد مشترك هستند و شاخه
 شده است. جاديا اند،يتكامل

از  نانيدهنده سطح اطمها، نشاندر گره استرپبوت ريمقاد
، تبارزايي درخت ياست. در بالا يبندشاخه يالگوها نيا

، "PoeciliaLa"مانند  ستيو دوز يماه يهاگونه
"PoeciliaMe" ،"Cyprinodon" ،"Nothobranc" ،

"Oreochromi"  و"SalmoSalar" يبندبا هم گروه 
 هاآن تركينزد يتكامل يوندهايدهنده پاند كه نشانشده

از  زيمشترك متما دودمانها، گونه نيا يبندست. دستها
سمت . بهدهديرا نشان م تبارزايي ها در درختگروه ريسا
(مرغ)،  "GallusGall"مانند  يدرخت، پرندگان نييپا
"CoturnixJa" ني(بلدرچ ،("CalidrisPp"  و
"ParusMajor" زيمتما تبارشاخه كيكه  شونديم مشاهده 

آنها را برجسته  مشترك دودمانو  دهنديم ليرا تشك

(قورباغه) و خزنده  "XenopusTro" ستي. دوزكننديم
"Protobothr"  و"GekkoJapon" اند نشان داده شده زين

.  دهديها نشان مگونه ريها را از ساآن يتكامل ييكه واگرا
عمدتاً شامل پستانداران است.  تبارزايي درخت ينييبخش پا

(شامپانزه)،  "PanTroglod"مانند  ييهاگونه
"PanPaniscu"  ،(بونوبو)"HomoSapien"  ،(انسان)
"NomascusLe" بوني(گ ،("MacacaMmu" م)موني 

خوار) ماكاك خورچنگ موني(م "MacacaFasc"رزوس)، 
 ليرا تشك زيمتما تبارشاخه كي(بابون)  "PapioAnub"و 
 شيها را به نماآن ريمشترك اخ دودمانكه  دهنديم
 .گذارديم

 يگريپستانداران د ملشا تبارزايي درخت ن،يعلاوه بر ا
(موش  "RattusNorv"(موش)،  "MusMusculus"مانند 
 "MarmotaMar"(همستر)،  "Cricetulus")، ييصحرا

 "MustelaPut"(سگ)،  "CanisLupus")، يي(موش خرما
)، وزپلنگي( "AcinonyxJu")، ياهل ي(راسو

"EquusPrzew" ي(اسب پرژوالسك ،("BosTaurus"  ،(گاو)
"OvisAriesB" )گوسفند ،("SusScrofa"  (خوك) و
"Miniopteru" اند شده يبند(خفاش) است كه با هم گروه

 Monodelphi" .دهنديآنها را نشان م يو روابط تكامل

(opossum)" نشان داده شده  يرونيگروه ب كيعنوان به
ها در درخت گونه ريدورتر آن را با سا ياست كه رابطه تكامل

 ينما ،ييدرخت تبارزا نيا ،يطور كلبه .كنديبرجسته م
 نيب يكيو روابط ژنت يتكامل خياز تار يجامع يكل

 ريو مقاد دهديها ارائه ممتنوع از گونه يامجموعه
  روابط است. نيدهنده اعتبار ااسترپ نشانبوت

حداكثر الگوريتم در گروه فراروايت  نيا : Dnamالگوريتم 
،  Dnamlي. نسخه فعلشودبندي ميگروه درستنمايي

 & Felsenstein)است آن يقبل يهااز نسخه ترعيسر

Churchill, 1996) .تا  دهدياجازه م يتمالگور ينا
 نابرابر باشند، DNA چهار باز شدهبينييشپ هاييفراوان

نابرابر  بازها ييجاها و جابهانتقال شدهبينييشپ هاييفراوان
 يهااجازه دادن به نرخ يبرا يمختلف يهاو راه باشند

كند. يفراهم م DNA مختلف يهامختلف تعامل در مكان
توالي در  جايگاه هرتوان به: هاي اين الگوريتم مياز مفروض

DNA مختلف  يها دودمان، ابدييتكامل مطور مستقل به
با نرخ مورد  DNAجايگاه  هر، ابندييطور مستقل تكامل مبه

ها (هر كدام با نرخ يسر كيشود كه از يم نيگزيانتظار جا
 همه، شود يانتخاب م ،ميكن ياحتمال وقوع) كه مشخص م
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گنجانده  DNAي مرتبط در توال DNAهاي جايگاه
كه  ييهاآن اياند كرده رييكه تغ ييها، نه فقط آنشوندمي

درخت ، ٤، اشاره كرد. شكل هستند قابل اتكا تبارزايياز نظر 
ها، متنوع از گونه يامجموعه نيب يروابط تكامليي و تبارزا

خزندگان، پرندگان و پستانداران  ستان،يدوز ها،يشامل ماه
دهنده كه نشان ييهابا گره ييدرخت تبارزا .دهديرا نشان م

 يهاكه نشانگر دودمان ييهااجداد مشترك هستند و شاخه
ها، استرپ در گرهبوت ريشده است. مقاد حاديا اند،يتكامل
 است يبندشاخه يالگوها نياز ا نانيدهنده سطح اطمنشان

مانند  ستيو دوز يماه يهادرخت، گونه يدر بالا
"PoeciliaLa" ،"PoeciliaMe" ،"Cyprinodon" ،

"Nothobranc" ،"Oreochromi"  و"SalmoSalar"  با هم
 يتكامل يوندهايدهنده پاند كه نشانشده يبندگروه
 دودمانها، گونه نيا يبنددسته ست.ا هاآن تركينزد

را نشان  تبارزايي ها در درختگروه رياز سا زيمشترك متما
مانند  يدرخت، پرندگان نييسمت پا. بهدهديم
"GallusGall"  ،(مرغ)"CoturnixJa" ني(بلدرچ ،(
"CalidrisPp"  و"ParusMajor" كه  شونديم مشاهده
 مشترك دودمانو  دهنديم ليرا تشك زيمتما تبارشاخه كي

 "XenopusTro" ستي. دوزكننديآنها را برجسته م
اند نشان داده شده زين "Protobothr"(قورباغه) و خزنده 

. دهديها نشان مگونه ريسا ها را ازآن يتكامل ييكه واگرا
درخت عمدتاً شامل پستانداران است.  ينييبخش پا

(شامپانزه)،  "PanTroglod"مانند  ييهاگونه
"PanPaniscu"  ،(بونوبو)"HomoSapien"  ،(انسان)
"NomascusLe" بوني(گ ،("MacacaMmu" م)موني 

خوار) ماكاك خورچنگ موني(م "MacacaFasc"رزوس)، 
 ليرا تشك زيمتما تبارشاخه كي(بابون)  "PapioAnub"و 
. گذارديم شيآنها را به نما ريمشترك اخ جدكه  دهنديم

مانند  يگريدرخت شامل پستانداران د ن،يعلاوه بر ا
"MusMusculus"  ،(موش)"RattusNorv"  موش)

 "MarmotaMar"(همستر)،  "Cricetulus")، ييصحرا
 "MustelaPut"(سگ)،  "CanisLupus")، يي(موش خرما

)، وزپلنگي( "AcinonyxJu")، ياهل ي(راسو
"EquusPrzew" ي(اسب پرژوالسك ،("BosTaurus"  ،(گاو)
"OvisAriesB"  ،(گوسفند)"SusScrofa"  (خوك) و

"Miniopteru" اند شده يبند(خفاش) است كه با هم گروه
 Monodelphi".دهنديآنها را نشان م يو روابط تكامل

(opossum)" نشان داده شده  يرونيگروه ب كينوان عبه
 ها در درختگونه ريدورتر آن را با سا ياست كه رابطه تكامل

 ،ييارزادرخت تب نيا ،يطور كل. بهكنديبرجسته م تبارزايي
 نيب يكيو روابط ژنت يتكامل خياز تار يجامع يكل ينما

 ريو مقاد دهديها ارائه ممتنوع از گونه يامجموعه
درخت  نيروابط است. ا نيدهنده اعتبار ااسترپ نشانبوت

 نيمانند ب ،يباستان يهاييطور مؤثر هم واگرابهتبارزايي 
"GallusGall"  و"XenopusTro" يهاييو هم واگرا 

و  دهديها را نشان مها و شامپانزهانسان نيمانند ب دتر،يجد
موجودات ارائه  نيا يتكامل يرهايرا در مورد مس ييهانشيب
درخت  ،، با تأكيد ويژه بر پستانداران٤در شكل  .دهديم

عنوان مثال، ها (بهداران پايه مانند ماهيمهره از تبارزايي
Poecilia ،Cyprinodon ،Oreochromis ،Salmo salar و (

شده و به  مشتق) Xenopusعنوان مثال، دوزيستان (به
، Calidrisعنوان مثال، اجداد اوليه پستانداران و پرندگان (به

Parusرسد.) مي  
بر تنوع پستانداران متمركز است و  درخت تبارزايي بيشتر

هاي دهد. ميمونهاي كليدي را نشان ميو گونه تبارشاخه
ها )، شامپانزهHomoSapienها (بزرگ، از جمله انسان

)PanTroglod ،PanPaniscمشترك  دودمانها، ) و گوريل
نزديكي دارند كه تاريخ تكاملي مشترك ما را برجسته 

هاي دنياي قديم (به عنوان مثال، كند. ميمونمي
Nomascus ،Macaca ،و جوندگان (به عنوان مثال (

MusMusculu ،RattusNorvهاي متمايزي را ) شاخه
را  هادهند كه مسيرهاي تكاملي جداگانه آنتشكيل مي

، CanisLupusعنوان مثال، گوشتخواران (به دهد.نشان مي
MustelaPutعنوان مثال، داران (به) و سمEquusPrzew ،
BosTaurusدهند كه هاي متمايزي را نشان مي) نيز شاخه

دهد. اين مشترك نشان مي دودمانواگرايي آنها را از يك 
ها ارائه نماي جامعي از روابط تكاملي بين اين گونه ،درخت

هاي بزرگ، دهد و بر روابط نزديك بين ميمونمي
داران، و هاي متمايز جوندگان، گوشتخواران و سمشاخه

داران پايه مانند فاصله تكاملي بين پستانداران و مهره
  كند.مي ها و دوزيستان تأكيدماهي
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Fig. 1. Phylogenetic tree reconstruction of the studied species using the maximum parsimony algorithm of DNAPARS 
 DNAPARSجويي هاي مورد بررسي با استفاده از الگوريتم حداكثر صرفهاستخراج  درخت تبارزايي براي گونه -١ شكل

 

Fig. 2. Phylogenetic tree reconstruction of the studied species using the Maximum Parsimony algorithm 
 Maximum Parsimony  جوييهاي مورد بررسي با استفاده از الگوريتم حداكثر صرفهاستخراج درخت تبارزايي براي گونه -٢ شكل
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عنوان (به هايمانند ماه هيداران پامهرهتبارزايي درخت در 
 Poecilia ،Cyprinodon ،Oreochromis ،Salmoمثال، 

salarعنوان مثال، (به ستاني) و دوزXenopusهي) اجداد اول 
را ) Calidris ،Parusعنوان مثال، پستانداران و پرندگان (به

، CanisLupusعنوان مثال، (به شتخواران. گودهندشكل مي
MustelaPutعنوان مثال، داران (به) و سمEquusPrzew ،
BosTaurusكه  دهنديرا نشان م يزيمتما يهاشاخه زي) ن

. دهديمشترك نشان م دودمان كيآنها را از  ييواگرا
 يروابط تكامل ،يطور كلارائه شده، به ييتبارزا يهادرخت

 ستان،يدوز ها،يها، شامل ماهمتنوع از گونه يامجموعه نيب
 نيبا ا دهند،يخزندگان، پرندگان و پستانداران را نشان م

دهنده استرپ كه نشانبوت ريها و مقادگونه يبندحال، گروه
 يقابل توجه راتييروابط هستند، تغ نيبه ا نانياطم زانيم

 مانند ستيو دوز يماه يهاها، گونهدارند. در همه درخت
"PoeciliaLa" ،"PoeciliaMe" ،"Cyprinodon" ،

"Nothobranc"، "Oreochromi"  و"SalmoSalar"  با هم
استرپ متفاوت است بوت رياند، اگرچه مقادشده يبندگروه
 "GallusGall"مانند  ياست. پرندگان ريمتغ ٥٥تا  ٣٦و از 

و  "CalidrisPp")، ني(بلدرچ "CoturnixJa"(مرغ)، 
"ParusMajor" را  زيمتما تبارشاخه كيطور مداوم به

 ريمتفاوت (مقاد يبانياما با سطوح پشت دهند،يم ليتشك
 هاينخست ژهيوبه). پستانداران، ٦٥تا  ٥٦استرپ از بوت

، "PanTroglod" ،"PanPaniscu" ،"HomoSapien"مانند 
"NomascusLe" ،"MacacaMmu"، "MacacaFas"  و

"PapioAnub"، اند، شده يبندها با هم گروهدر همه درخت
). ٤٩تا  ٤١استرپ متفاوت (دامنه بوت ريهرچند با مقاد

(موش)،  "MusMusculus"پستانداران، از جمله  ريسا
"RattusNorv" يي(موش صحرا ،("Cricetulus"  ،(همستر)
"MarmotaMar" ييا(موش خرم ،("CanisLupus" 

 "AcinonyxJu")، ياهل ي(راسو "MustelaPut"(سگ)، 
)، ي(اسب پرژوالسك "EquusPrzew")، وزپلنگي(
"BosTaurus"  ،(گاو)"OvisAriesB"  ،(گوسفند)
"SusScrofa"  (خوك) و"Miniopteru" طور (خفاش)، به

ي از متفاوت يبانياند، اما سطوح پشتشده يبندمشابه گروه
 دارند.استرپ بوت ريمقادنظر 

 )٥(شكل  شده يرتصو ييدرخت تبارزا:  Dnamlالگوريتم 
- مختلف است كه به يهاگونه ينب ياز روابط تكامل ياينما

حداكثر  فراروايتو بر اساس  Dnaml يتمالگور يلهوس
 يكاز  ييدرخت تبارزا ينساخته شده است. ا ييدرستنما

مشترك  دودماندهنده كه نشان شوديمشترك آغاز م يشهر

Fig. 3. Phylogenetic tree reconstruction of studied species using the PhyML algorithm 

 PhyML  ه با استفاده از الگوريتمهاي مورد مطالعاستخراج درخت تبارزايي گونه -٣ شكل
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 ،موجود در درخت است. هر شاخه از درخت يهاهمه گونه
مشترك  دودماناست كه از  يخط تكامل يك دهندهاننش

 ،هاشاخه ي. اعداد روشوديم يمنته يامروز يهابه گونه
درخت  ينا دهند. دريرا نشان ممقادير بوت استراپ 

و  PanTroglody" مانند ييها، گونهييتبارزا
"PanPaniscus" قرار دارند كه  تبارشاخه يكدر

 يرنسبت به سا يكديگرها با آن تريكدهنده رابطه نزدنشان
 "HomoSapiens" مانند ييهاگونه ين،ها است. همچنگونه

دارند كه  گروه قرار يكدر  يزن "GorillaGorilla"و 
 مانند ييهاست. گونها هاآن زديكدهنده رابطه ننشان

"Monodelphi"  قرار دارند،  تريشاخه طولان يككه در
 ها هستند.گونه يردهنده تكامل قابل توجه از سانشان

و  "GallusGallus" مانند ييهاگونه ينهمچن درخت
"XenopusTro" استفاده  يخارج يهاعنوان گروهرا به
كار جهت تكامل به يينتع يعنوان مرجع براكه به كنديم
 هايمانند ماه هيداران پابا مهره ييدرخت تبارزا روند.يم

 Poecilia ،Cyprinodon ،Oreochromis ،Salmo(مانند 

salar(مانند  ستاني) و دوزXenopusشده و  يگذارشهي) ر
 و Gallusو پرنگان (مانند  ارانپستاند هيبه اجداد اول

Coturnixبخش اعظم درخت بر تنوع پستانداران رسدي) م  .
را نشان  يديكل يهاو گونه هاتبارشاخهمتمركز است و 

)، HomoSapienبزرگ، شامل انسان ( يهاموني. مدهديم
 يهاموني) و مPanPanisc و PanTroglodها (شامپانزه

 يها)، شاخهMacaca و Nomascus(مانند  ميقد يايدن

ها مشترك آن يتكامل خيكه تار دهنديم ليرا تشك يزيمتما
  .كنديرا برجسته م

)، RattusNorv و MusMusculuجوندگان (مانند 
)، MustelaPut و CanisLupusگوشتخواران (مانند 

ها ) و خفاشOvisAriesB و BosTaurusداران (مانند سم
 يهاشاخه زي) نRousettusAو  Miniopteru(مانند 

 جداگانه يتكامل يرهايكه مس دهنديرا نشان م يزيمتما
 نيب كيروابط نزدبر درخت  ني. ادهديها را نشان مآن

جوندگان، گوشتخواران،  زيمتما يهاشاخه ها،ينخست
و  اندارانپست نيب يتكامل ها،و فاصلهداران و خفاشسم

 .كنديم ديتأك ستانيو دوز هايمانند ماه هيداران پامهره
يي حاصل از الگوريتم درخت تبارزا :Proml الگوريتم

Proml، ژهيودار، بهمختلف مهره يهاگونه نيب يروابط تكامل 
داران با مهره ييتبارزا . درختدهديپستانداران را نشان م

، Poecilia ،Cyprinodon از جمله( هايمانند ماه هيپا
Oreochromis ،Salmo salar( ستاني) و دوزXenopus (

و پرندگان  ارانپستاند هيشده و به اجداد اول يگذارشهير
. بخش اعظم درخت رسدي) مCoturnix و Gallus(مانند 

و  تبارشاخه بر تنوع پستانداران متمركز است و ييتبارزا
بزرگ، شامل  يهامونيم .دهديرا نشان م يديكل يهاگونه

 و PanTroglodها ()، شامپانزهHomoSapienانسان (
PanPanisc(مانند  ميقد يايدن يهاموني) و مNomascus 

كه  دهنديم ليرا تشك يزيمتما يها)، شاخهMacacaو 
  .كنديها را برجسته ممشترك آن يتكامل خيتار

 
Fig. 4. Phylogenetic tree reconstruction of studied species using the DNAML algorithm 

DNAML  هاي مورد مطالعه با استفاده از الگوريتماستخراج درخت تبارزايي گونه -٤شكل 



  ٧٣                                                          )         ٥٩-٨٠( ١٤٠٤ زمستان/چهارمشماره /هاردهمچتحقيقات توليدات دامي/سال 
 

 

 

  

 
Fig. 5. Phylogenetic tree reconstruction of studied species using the Maximum Parsimony algorithm 

(DNAMLK) 

 جوييهاي مورد مطالعه با استفاده از الگوريتم حداكثر صرفهاستخراج درخت تبارزايي گونه -٥شكل 

(DNAMLK) 
)، RattusNorv و MusMusculuجوندگان (مانند 

)، MustelaPut و CanisLupusگوشتخواران (مانند 
ها فاش) و خOvisAriesB و BosTaurusداران (مانند سم

 يهاشاخه زي) نRousettusA و Miniopteru(مانند 
 جداگانه يتكامل يرهايكه مس دهنديرا نشان م يزيمتما

 .دهديها را نشان مآن

 يهااز گونه BRCA1ژن  DNA يهايتوال ييتبارزا ليتحل
 يرا در مورد مبان يمهم يهانشيمختلف، از جمله گاوها، ب

و مقاومت به ورم پستان در گاو ارائه  تيحساس يكيژنت
داران سم ژهيوپستانداران، به هميشگي يبند. گروهدهديم

 ييتبارزا يها(گاو)، در سراسر درخت "BosTaurus"مانند 
حفظ شده  ياز نظر تكامل BRCA1كه ژن  دهدينشان م

و  DNA ميرا در ترم يمشابه يعملكرد يهااست و نقش
 يكي. تنوع ژنتكنديم شنهاديپ يماريمقاومت در برابر ب

 ريمقاد وسيلهبه، همانطور كه BRCA1مشاهده شده در ژن 
ها مشهود است، گونه يبنداسترپ متفاوت و گروهبوت

 را در گاوسانان يماريبه ب تيحساس لفسطوح مخت ليپتانس
ممكن است  BRCA1خاص  يكي. انواع ژنتكنديبرجسته م

به ورم پستان را  تيحساس اياز مقاومت  يدرجات مختلف
 يهابرنامه يبرا يكنند و آنها را به اهداف ارزشمند جاديا

 ليتبد يماريمقاومت در برابر ب شياصلاح نژاد با هدف افزا

 يهادرخت نيا وسيلهبهكه  ياسهيمقا هايپژوهشكنند. 
 ايها جهش توانديشده است، م ريپذامكان ييتبارزا

 BRCA1را در ژن  يمنحصر به فرد يهايچندشكل
 ريورم پستان تأث يامدهايكند كه ممكن است بر پ ييشناسا

  بگذارد.
 تواننديم پژوهشگران ،يكياطلاعات ژنت نيبا استفاده از ا

و اصلاح نژاد  يكيژنت يمانند غربالگر يهدفمند راهبردهاي
 ريگله با كاهش تأث يوربهبود سلامت و بهره يرا برا يانتخاب

زودهنگام ورم  صيتشخ ورم پستان در گاوها توسعه دهند.
از ورم  يناش ياقتصاد ياز ضررها يريشگيپستان در پ

به  ياندهيعلاقه فزا رياخ يهادر سال است. مهمپستان 
شده است.  يكيمقاوم به ورم پستان ژنت يهاتوسعه گله

از ژن  يبرخ نينشان داده است كه ب مختلف هايهشوپژ
 ن،يوجود دارد. بنابرا يرابطه قو ،ها و مقاومت به ورم پستان

مقاوم به ورم پستان  يهابه توسعه گله ياندهيعلاقه فزا
 Yang et al., 2004; Roehe et al., 2007; Asif)وجود دارد.

& Khan, 2014a,b; Tolouei & Behrouzi, 2016) . ژن
BRCA1 است كه گزارش شده است با  يياز آن ژن ها يكي

 ,Friedman & Hastie)در انسان يخطر سرطان پستان ارث

 مرتبط است. (1994
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در استنتاج روابط تبارزايي   ينقش اساس ،يتكامل يهامدل

 يهامدل رايمهم است، ز اريدارند. انتخاب مدل مناسب بس
را به  دينوكلئوت ينيگزيجا يها و الگوهانرخ ،مختلف

تر ساده يها. مدلرنديگيدر نظر م يمتفاوت يهاوهيش
منعكس  يدرسترا به يتكامل توال يدگيچيممكن است پ

 Posada)نادرست شوند يهادرخت جاديمنجر به ا ونكنند 

& Crandall, 2001) .يدقت برآوردها ن،يعلاوه بر ا 
قرار دارد.  يمدل انتخاب ريشدت تحت تأثتبارزايي به

ها كه با داده ياند كه استفاده از مدلمطالعات نشان داده
 يهااستنتاج نانياطم تيرا دارد، قابل يسازگار نيشتريب

نامناسب  يهامدل كهيحال در دهد،يم شيرا افزا يتكامل
 ,Rohlf)كننده شوندگمراه يهايريگجهيباعث نت تواننديم

ممكن است  تردهيچيپ يهامدل ،يدگيچياز نظر پ. (1990
تعداد  نيرا بهتر منعكس كنند، اما همچن يتكامل يندهايفرآ

بر دقت  توانديكه م كننديم ليرا وارد تحل فراسنجه ياديز
مدل و  يدگيچيپ انيتعادل م جاديبگذارد. ا ريأثبرآورد ت

 يتبارزايي قو ليتحل كيبه  يابيدست يها برابرازش داده
 ن،يبر ا علاوه. (Caldart, 2018) است يضرور

 يخياطلاعات تار ريو سا يليفس يهاداده يسازكپارچهي

انتخاب مدل را بهبود بخشد و درك تكامل صفات  توانديم
 تيمختلف، ماه يامنابع داده بيدهد. ترك شيرا افزا

را نشان داده و به  يتكامل يندهايفرآ يچندوجه
در . (Slater, 2012) كنديكمك م ترقيدق يهااستنتاج
 شيافزا يمناسب برا يهاانتخاب و اعمال مدل مجموع،

 يضرور ياحتمال يتبارزايي  و كاهش خطاها ليدقت تحل
ساخت  يمختلف برا يهاها و روشمدل سهيمقا است.

 يمبتن يهاروش نيب يديكل يهاتفاوت ،درختان تبارزايي
 يها. روشسازديرا آشكار م خصوصيتبر  يبر فاصله و مبتن

، با UPGMAو  Neighbor-Joiningبر فاصله، مانند  يمبتن
را  يروابط تكامل ،يجفت يهافاصله سيماتر كياستفاده از 

ممكن است اطلاعات  كردهايرو نياما ا زنند،يم نيتخم
منفرد را از دست داده و  خصوصيت يهامربوط به حالت

 رنديفاصله قرار گ سيماتر كيرمتريخواص غ ريتحت تأث
(Huson & Steel, 2004; Scott & Gras, 2012) . ،در مقابل

 يموني، از جمله حداكثر پارسخصوصيتبر  يمبتن يهاروش
 اي يدينوكلئوت راتييتغ ماًيمستق ،يزيب يكردهايو رو

كرده و در صورت  ليو تحل هيرا تجز نهيآم يدهاياس
 دهنديارائه م يترقيدق يهادرخت ،يمدل تكامل يسازگار

Fig. 6. Phylogenetic tree reconstruction of studied species using the PROML algorithm 

 PROML  هاي مورد مطالعه با استفاده از الگوريتماستخراج درخت تبارزايي گونه -٦ شكل
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(Charleston, 1994; Keating, 2020) .نيا ن،يعلاوه بر ا 
داشته و اغلب  يساندر كنترل هم يبالاتر ييها تواناروش

 ,Zou)شونديداده م حيترج دهيچيپ يلتكام يوهايدر سنار

بر فاصله  يمبتن يهاكه روش يدر مجموع، در حال. (2011
 يهادارند، روش تيمز يمحاسبات يسرعت و سادگ ليدلبه

درختان تبارزايي  قابل  يطور كلبه خصوصيت،بر  يمبتن
 يطيدر شرا ژهيوبه كنند،يم ديرا تول يترقياعتمادتر و دق

 در نظر گرفته شوند. دهيچيپ يتكامل يندهايكه فرآ
ها بر اساس ارتباط آن توانيمختلف تبارزايي  را م يهاروش
 خصوصيتبر  يبر فاصله و مبتن يمبتن يكردهايبا رو
 هيكه بر پا ،ياختصاص يكرد. درختان تبارشناس يبندطبقه
عمدتاً از  شوند،يژن خاص ساخته م كي يتوال يهاداده

 ايمانند حداكثر احتمال  خصوصيتبر  يمبتن يهاروش
نسبت به  يو دقت بالاتر كنندياستفاده م يزيب يكردهايرو

 نيز يشتريبر سنتز دارند، اما به تخصص ب يدرختان مبتن
 يمبتن ين تبارشناسدر مقابل، درختا. (Li, 2018) دارند ازين

موجود  درخت تبارزايي نيچند بيبر سنتز، كه از ترك
بر فاصله و  يمبتن يهاروش تواننديم شوند،يساخته م

 يكه برآوردها يو در حال رنديرا در بر بگ خصوصيت
ممكن است در  دهند،ياز تنوع تبارزايي ارائه م يترگسترده

 ليتحل. (Li, 2019) داشته باشند برآوردشيب ،موارد يبرخ
بر  يمبتن كرديرو كيعنوان تبارزايي به ياچندجمله
و  يمراتبسلسله هايخصوصيت، با استفاده از خصوصيت

تبارزايي  را  يدقت برآوردها ،ياچندجمله يهاتميرالگو
 ستميس. (Hopkins & John, 2021) دهديم شيافزا

 ياسهيچارچوب مقا كيمختصات شبكه درخت، با ارائه 
 يمبتن يهاليها، امكان تحلشكل درخت و طول شاخه يبرا

بر  يمبتن يسنت يهابه روش يبر فاصله را بدون وابستگ
 ن،يعلاوه بر ا. (Liu, 2022) كنديفراهم م خصوصيت

 يهاتاكسون ي، كه براTreeKOمانند  يديجد يهاتميالگور
بر  يمبتن يهاروش بياند، با تركشده يطراح يپوشانهم

تبارزايي  را در  ي، دقت برآوردهاخصوصيتفاصله و 
 ,Wiens)دهنديم شيافزا دهيچيپ ياداده يوهايسنار

 بيترك دهندهانها نشروش نيا ،يطور كلبه. (1998
 يطورتبارزايي  هستند، به ليتحل يمختلف برا راهبردهاي

در استنتاج  ياژهيو ينقاط قوت و كاربردها ،كدام كه هر
 ليدر تحل يمتعدد يتكامل يهامدل دارند. يروابط تكامل

 يسطح ،كيكه هر  رنديگيتبارزايي  مورد استفاده قرار م
ارائه  يو دقت را در استنباط روابط تكامل يدگيچياز پ

از  يكي) Jukes-Cantorكانتور (-. مدل جكسدهنديم
 نيرا ب يكنواختي ينيگزيها است كه نرخ جامدل نيترساده

 يهاليكند و معمولاً در تحليفرض م دهايتمام نوكلئوت
. در (Fabreti & Höhna, 2022) كاربرد دارد يمقدمات

-Kimura 2( ايفراسنجهدو  مورايمقابل، مدل ك

Parameterرييانتقال (تغ يهانرخ نيقائل شدن ب زي) با تما 
 نيب ريي) و ترانسورژن (تغهانيديميريپ نيب اي نيپور نيب

-جكس دلنسبت به م يشتري)، دقت بنيديميريو پ نيپور
مدل زمان . (Nwezeobi et al., 2020) دهديكانتور ارائه م

 تر،دهيچيمدل پ كيعنوان )، بهGTR( يعموم ريپذبرگشت
را  يدينوكلئوت يهاجفت نيب ينيگزيجا يهانرخ يتمام

بالا،  يريپذانعطاف ليدلو به رديگيطور مستقل در نظر مبه
 شوديم هكار گرفتبه تبارزايي يهالياز تحل ياريدر بس

(Bollback, 2002) .با استفاده  يزيب يهامدل ن،يعلاوه بر ا
 يهامجموعه داده ليامكان تحل ن،يشيپ يهاعياز توز

طور را فراهم كرده و در برآورد روابط تبارزايي به دهيچيپ
 گر،يد ي. از سو(Wright, 2019) اندمحبوب شده ياندهيفزا

تكامل  يبررس ي)، كه براDollo’s Lawقانون دولو (
كه  كنديشده است، فرض م يطراح دهيچيپ خصوصيات

و  نديآيدست ممجدداً به يسختصفات از دست رفته به
 اريبس ريناپذبرگشت يتكامل يرهايمطالعه مس يبرا نيبنابرا

  .(Farris, 1977) است ديمف
شده روابط  ايجاد ييدرخت تبارزا مقايسه كلي ،طور كليبه

دار، شامل مهره يهامتنوع از گونه يامجموعه ينب يتكامل
خزندگان، پرندگان و پستانداران را  يستان،دوز ها،يماه

 يستو دوز يماه ي تبارزايي،ها. همه درختدادندنشان 
، "PoeciliaLa" ،"PoeciliaMe" ،"Cyprinodon"مانند 

"Nothobranc" ،"Oreochromi"  و"SalmoSalar"  را با
استرپ متفاوت بوت يراگرچه با مقاد كردند، يبندهم گروه

در  يناندهنده سطوح مختلف اطمنشان، كه ٥٥تا  ٣٦از 
(مرغ)،  "GallusGall"مانند  يروابط است. پرندگان ينا

"CoturnixJa" ني(بلدرچ ،("CalidrisPp"  و
"ParusMajor"را  يزمتما تبارشاخه يكها در همه درخت

 يربا مقاد يبانياگرچه سطوح پشت دهند،يم يلتشك
 يژهومتفاوت است. پستانداران، به ٦٥تا  ٥٦استرپ از بوت

، "PanTroglod" ،"PanPaniscu"از جمله  هاينخست
"HomoSapien" ،"NomascusLe" ،"MacacaMmu" ،

"MacacaFasc"   و" PapioAnub ""با هم  مداومطور ، به
 ٤٩تا  ٤١استرپ آنها از بوت يرو مقاد شونديم يبندگروه
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پستانداران، مانند جوندگان  يراست. سا يرمتغ
)"MusMusculus" ،"RattusNorv" ،"Cricetulus"( ،

، "CanisLupus" ،"MustelaPut"گوشتخواران (
"AcinonyxJu"(سم ،) داران"BosTaurus" ،
"OvisAriesB" ،"SusScrofa" (هاو خفاش 

)"Miniopteru" (اما  شوند،يم يبندطور مداوم گروهبه يزن
 "Monodelphi (opossum)"متفاوت.  يبانيبا سطوح پشت

ها عمل ثابت در همه درخت يرونيگروه ب يكعنوان به
 ييراتاسترپ و تغبوت يراختلافات در مقاد ين. اكنديم

در  ييراتتغ ندهدهها احتمالاً نشانگونه يبنددر گروه يجزئ
 يتكامل هاييهفرض يا يليتحل يهاها، روشمجموعه داده

انداز مورد استفاده در ساخت هر درخت است و چشم
ها گونه ينا ينب يكيو روابط ژنت يتكامل يخاز تار ترييقدق

  .دهديارائه م
استفاده شد.  BRAC1ژن  CDSدر اين پژوهش از توالي 

هاي ديگر اين ژن مثل توالي شود كه از تواليپيشنهاد مي
mRNAز استفاده شود ني آن نيي، توالي ژنومي و توالي پروتئ

شود براي تري حاصل شود. پيشنهاد ميتا نتيجه درست
هاي مورد بررسي در اين پژوهش، تكامل افقي همزمان گونه

كار چيزي كه در اين پژوهش به با تكامل عمودي(مانند آن
ها حاصل شود. رفت) استفاده شود تا رابط بهتري بين گونه

مرتبط،  يهادر گاوها و گونه BRCA1ژن  تبارزايي ليدر تحل
و  قيدق جيدر نظر گرفته شود تا نتا ديبا عامل نيچند

 راياست، ز ياتيگام ح نياول ،يد. تراز توالشوحاصل  يمعتبر
نادرست  يهابه استنتاج توانديمناسب م يترازعدم هم

به تراز  يابيدست يبرا ClustalWمانند  ييمنجر شود؛ ابزارها
از  زيمناسب ن يانتخاب مدل تكامل. شوندياستفاده م قيدق

لف مخت يهامدل رايبرخوردار است، ز ييبالا تياهم
در درخت  يمتفاوت يهايمنجر به توپولوژ تواننديم

تطابق را با  نيشتريكه ب يتبارزايي شوند و انتخاب مدل
. (Otu & Sayood, 2003)تاس يها داشته باشد، ضرورداده

شود؛  نيتضم ديبا DNA يهاداده تيفيك ن،يعلاوه بر ا
مفقود  ريمقاد يدارا اي نييپا تيفيك يدارا يهاداده

نامعتبر منجر  جيرا منحرف كرده و به نتا ليتحل تواننديم
استفاده از  ،يمحاسبات يهااز نظر روش. (Li, 2000) شوند

 يسازهيو شب يزيب يهامانند مدل شرفتهيپ يكردهايرو
به بهبود  تواندي) مMCMCماركوف مونت كارلو ( رهيزنج

 ,Cheon & Liang)تبارزايي  كمك كند يهادقت استنتاج

مانند  ،يتكامل خصوصياتانتخاب مناسب  ت،يدر نها. (2008

مورد  ليتحل يخاص كه برا يدينوكلئوت يهاتيموقع
بر درخت حاصل  يريچشمگ ريتأث رند،يگياستفاده قرار م

 خصوصيات، نيود كه احاصل ش نانياطم ديو با دارد
 هستند يو تكامل يستيز يهاآموزنده و مرتبط با پرسش
(Gonnet & Scholl, 2009) .تبارزايي يهاروش يكاربردها 
 ينيبشيپ ،بيماري ععلت شيوشامل درك سازمان ژنوم، 

ها ژن ليو تحل هيتجز يبرا يريگميو تصم نيعملكرد پروتئ
 نچني معمول، طوربه. است يقيتطب هايپژوهشدر 

ها گونه نيب يخيبه درك روابط تار يعلاقه كمتر ،يكاربران
 ييهانيها و پروتئژن يتوال نيبه درك روابط ب نكهيدارند تا ا

از  ي. با آگاهرنديگيقرار م تبارزايي تجزيهكه در معرض 
دشوار انتخاب  كلموجود، با مش تبارزايي يهاانواع روش

شوند. ياهداف خود مواجه م يروش برا نيترمناسب
 نيبه معاوضه ب نيو همچن هاروش يكاربران به دقت نسب

كه  ييهاو سهولت استفاده از برنامه يدقت، سرعت محاسبات
مند هستند. كنند، علاقهيم يسازادهيمختلف را پ يهاروش

 يهاروش سهيدر مورد مقا يقابل توجه منابع علمياگرچه 
 اندكياطلاعات  منابع علميمختلف وجود دارد، اما در آن 

كنندگان استفاده يرا برا يروشن ييوجود دارد كه راهنما
مختلف  يهاروش سهيمقا ارائه كند. تبارزايي تجزيه يمعمول

درخت شناخته شده  كيمجموعه داده از  كي ديمستلزم تول
آن  يبرا تبارزاييمختلف  يهااعمال روش ،يواقع اي

 نيتخمتبارزايي درختان  سهيمجموعه داده، و سپس مقا
هر روش  نيدقت تخم نييتع يبرا يزده شده با درخت واقع

 هايسامانهاز  يدرختان واقع نياعتمادتر قابلدرخت است. 
 ،هاسازوارهاز  يتيجمع ،هاكه در آن نديآيم يتكامل تجرب

 ميبه دودمان تقس ياطور دورهبه وفاژها،يمعمولاً باكتر
 ;Hillis et al., 1992; Bull et al., 1997)شونديم

Huelsenbeck et al., 2001) . بيترت يعني ،تبارزاييشكل 
 پژوهشگر وسيلهبهها، شاخه نيانشعاب و زمان ب يدادهايرو
خود  يها يژگيبه و يتكامل راتييشود، اما تغ يم نييتع

 راتييتغ تيدارد. تعداد و ماه يبستگ سامانه مورد بررسي
- يم نيي) مورد نظر در هر نقطه شاخه تعيژن(ها ياز توال

هستند و  يامنابع فشرده ،يتجرب هايپژوهش نيشود. چن
در  شوند. ياز دودمان محدود م اندكيها به تعداد آن شتريب

درختان  يسازهيشب يبرا زيستي يروش واقع يك، پژوهشي
كدكننده  يتوال كيروش از  نياستفاده شد. اتبارزايي 

DNA كند، جهش يعنوان نقطه شروع استفاده مبه يواقع
 ،ينيگزياز جمله جاي اكليجهش اشرش فيرا با توجه به ط
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 يندهايكند و فرآيم يسازهيشب-نوكلئوتيددرج و حذف 
. (Hall, 2005) كنديهم جدا م زجهش و انتخاب را ا

 يهاطول شاخه نيانگيگونه با م ٦٤و  ٣٢، ١٦، ٨درختان 
- هيشب ،در هر شاخه رييتغ ٢٥٠و  ٢٠٠، ١٥٠، ١٠٠، ٥٠
تراز هم ClustalXآمده با دستبه يهايشدند. توال يساز

، حداكثر ايفاصله يهابا روش ي تبارزاييهاشدند و درخت
 يدو توال راز ه بيزيو  جوييصرفه، حداكثر درستنمايي

DNA مربوطه برآورد شدند. درختان  نيپروتئ يهايو توال
 سهيمقا يواقعتبارزايي زده شده با درختان  نيتخمتبارزايي 

 طي. دست آمدو طول شاخه به يكيشدند و دقت توپولوژ
زده شده  نيتخم يزيشده، درختان ب شيآزما طيانواع شرا

 يهايتوال يترازكه بر اساس هم DNA يهاياز توال
بودند و پس  نيترقيمربوطه تراز شده بودند، دق ينيپروتئ
زده  نيتخم درستنماييحداكثر  تبارزايي درختان ،از آن

- حداكثر صرفه تبارزايي و درختان DNA يهايشده از توال

 قرار گرفتند. نيپروتئ يهايزده شده از توال نيتخم جويي
- الگوريتمشود، مي مشاهدهدر اين پژوهش گونه كه همان

هاي تكاملي متفاوتي استفاده شدند. هاي مختلف درخت
هايي بر ها و پيش فرضاز گزينه اييك علت شايد به آرايه

گردد كه براي ايجاد درخت تبارزايي استفاده شدند. مي
 در كار رفته در اين پژوهشهاي بهاي از الگوريتممقايسه
 يل تكاملانتخاب مناسب مد. داده شده استنشان  ٢جدول 
 يهاتدقت درخ رايبرخوردار است، ز ييبالا تياز اهم

را بهبود  هايتكامل توال ييربنايز يندهايتبارزايي و درك فرآ
در   BRCA1ژن يبرا يلوژنيدرخت ف يجادا .بخشديم

 ترييقبه درك عم توانديم يو اهل يمختلف وحش يهاگونه

مانند ورم پستان در گاو  هايييماريژن در ب يناز نقش ا
موضوع از  يندر انسان كمك كند. ا ينهو سرطان س يريش

 يهااست. نخست، شباهت يهقابل توج يمختلف يهاجنبه
كه ژن  دهديها نشان مگونه ينب يعملكرد و يتكامل

BRCA1  هاييبها در برابر آسدر حفاظت از سلول DNA 
در  يژهوژن به يندارد. ا يدينقش كل يچرخه سلول يمو تنظ

از تجمع  يريو جلوگ DNA يارشته دو هاييبآس يمترم
 دارد. يتزا اهمسرطان يهاجهش

 توانيمختلف، م يهاژن در گونه ينا يتكامل يبا بررس
 يتدهنده اهمكرد كه نشان ييشده را شناسا حفظ يالگوها

الگوها  ينها هستند. ادر همه گونه يخاص يعملكرد
مانند  هايييماريب ايينهزم سازوكارهايبه درك  تواننديم

  در انسان و ورم پستان در گاو كمك كنند. ينهسرطان س
مختلف امكان  يهادر گونه  BRCA1ژن  يهايتوال يسهمقا

 ين. اكنديرا فراهم م يماريمرتبط با ب يهاجهش ييشناسا
 يهااضافه ياها حذفو  يانقطه يهاها شامل جهشجهش

منجر به اختلال در عملكرد  تواننديكه م شونديبزرگ م
سرطان  دمانن هايييماريخطر ابتلا به ب يشو افزا ينپروتئ

 توانديژن م ينا يتكامل يو ورم پستان شوند. بررس ينهس
عنوان كمك كند. به يو التهاب يمنيا سازوكارهايبه درك 

رخ  ياييعفونت باكتر يلدلمثال، در گاو، ورم پستان به
عفونت  يندر مقابله با ا يدينقش كل يمنيا سامانهو  دهديم

به  توانديم BRCA1در ژن  يكيتنوع ژنت ييدارد. شناسا
ها تر به عفونتمقاوم يكيطور ژنتكه به ييگاوها ييشناسا

 يهادر برنامه تواندياطلاعات م ينهستند، كمك كند كه ا
 .يردگمورد استفاده قرار  يگاودار يريتاصلاح نژاد و مد

 كاررفته در اين پژوهشهاي بهمقايسه الگوريتم -٢جدول 
Table 2. Comparison of the phylogenetic algorithms used in this study  

Algorithm Type Data type Strengths Weaknesses 

DNAPARS 
Maximum 
Parsimony DNA 

Simple and fast, suitable for 
small datasets 

May not explore complex 
evolutionary processes 

Pars 
Maximum 
Parsimony DNA/AA 

Versatile, can process 
different data types. 

Computationally expensive 
for large datasets 

PhyML 
Maximum 
Likelihood DNA/AA 

Statistically robust, capable of 
processing large datasets and 

complex models Computationally expensive 

Dnaml 
Maximum 
Likelihood DNA 

Provides statistically robust 
results for DNA data 

Slower than maximum 
parsimony methods 

Dnamlk 
Maximum 
Likelihood DNA 

Improved capabilities over 
Dnaml Computationally expensive 

Proml 
Maximum 
Likelihood AA 

Optimized for protein data, 
strong statistical inference 

Computationally expensive 
for large protein datasets 
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 بررسي يبرا يوانيعنوان مدل حاستفاده از گاو به
به توسعه  توانديم ينهسرطان س دمانن يانسان هاييماريب

خطر ابتلا كمك كند.  بينييشهدفمند و پ يهادرمان
بر  يطيعوامل مح يرو تأث يكيتنوع ژنت يبررسهمچنين، 

سلامت گاوها و  يريتبه بهبود مد توانديژن م ينعملكرد ا
درخت  يجادا ين،منجر شود. بنابرا يدرمان هايينهكاهش هز

 يهاجهش ييتنها به شناسانه  BRCA1ژن يبرا يلوژنيف
 ينقش مهم توانديبلكه م كند،يكمك م يماريمرتبط با ب

سلامت در  يريتاصلاح نژاد و مد يهادر بهبود برنامه
 ي، كه براBRCA1ژن طور كلي، به كند. يفاا هايگاودار

و  DNA مينقش آن در ترم راهاز  يژنوم يداريحفظ پا
از حفاظت  يياست، درجه بالا يضرور يچرخه سلول ميتنظ

 يو نواح ناليترم-N يحلقو هيدر ناح ژهيوبه ،يتكامل
BRCT ناليترم C اين مورد در اين  .دهديرا نشان م

استنتاج  اي حداكثر درستنمايي يهاروش پژوهش و در ساير
 انيدر م ياتيح ينواح نيكه ا داده شده استنشان  يزيب

 تياند كه از اهمدار محافظت شدهمختلف مهره يهاگونه
  .(Lai & Sarkar, 2020) ديگويها سخن مآن يعملكرد

  كلي گيرينتيجه

درخت  جاديا يبرا T-REX يپژوهش، از تارنما نيدر ا
درخت بر اساس  نياستفاده شد. ا BRAC1روي ژن  تبارزايي

قصد  ندهيساخته شده است، اما در آ هيپا صفت يهاروش

درخت  يبازساز يبرا زين يافاصله يهااز روش ميدار
تا  دهديامكان را م نيكار ا ني. اميتبارزايي استفاده كن

مختلف  يهادگاهيرا از د هاسازواره نيب يروابط تكامل
. با استفاده ميينما سهيمقا گريكديرا با  جيو نتا ميكن يبررس

تبارزايي را با  يهادرخت ميتوانيم ،يافاصله يهااز روش
و به  ميكن يدو به دو بازساز يهافاصله سيتوجه به ماتر

 اينمكمل  كرديرو ني. اميباش يتوپولوژ نيبهتر افتنيدنبال 
و درك  ميكن دييخود را تأ جيتا نتا كندرا فراهم ميامكان 

 .ميآوردست به هاسميارگان نيب ياز روابط تكامل يترقيدق
كه  BRAC1در اين پژوهش مشخص شد كه ژن  ،همچين

نقش مهمي در تقسيم سلولي دارد در طول تكامل دچار 
ها بعد از هاي متفاوتي شده است كه اين جهشجهش

شكل تكاملي  تا انباشته شدن و پذيرفته شدن منجر شده
. ايجاد شودهاي مختلف دور يا نزديك گونه برايمتفاوتي 
هاي اين پژوهش نشان داد كه نه فقط روال ،همچينن

تواند براي يك ژن مي ي تبارزاييهادرختمختلف ايجاد 
هاي متفاوت يك الگوريتم بلكهنتايج متفاوتي را ايجاد كند 

د. در اين پژوهش نرول نيز جواب متفاوتي را ايجاد مي كن
- هاي داخل روالها و الگوريتملب روالغمشخص شد كه در ا

هاي گاوسانان و گوسفندسانان كنار هم خوشه ها، گونه
نتايج  ،دهند. بنابراينتكاملي بسيار نزديك به هم تشكيل مي

  تواند براي گونه ديگر استفاده شود.تكامل يك گونه مي
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