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 چکیده 
شننگ نونه ا     کامل میتوکندریایی  هایژنوم،  این مطالعه. در  روابط تبارشنننایتی ا نن تکامل و  مطالعة  آل برای  یک مدل ایده  ژنوم میتوکندریایی

  هایههراه با توالی  برون، ا ننترلیاد و لیل ماهیتا ننهاهی ایرانی، تا ننهاهی رو ننی، تا ننهاهی شننی ، ا ون  شننامل  یزرماهیان یاویاری دریای  

،  ND1،  ND2  ،ND3  ،ND4  ،ND5  ،ND6  ،ATP6  ،ATP8  ،COX1  ،COX2شننامل    ا ای هر ژنومپروتئین به  رمزنرژن   13  نوکلئوتیدی و آمینوا ننیدی

COX3  ،ND4L    وCYTB    ا  بانک اطلاعاتیNCBI     الزار  نرم  در  هاتوالیلاانلة  تجزیه و تحلیلا نتررا  و ماایهنه شندند. نتایا لاانل اDNAStar 

بود. ههچنین   تا نهاهی رو نیو    تا نهاهی ایرانیهای  نونه  دراند  بین 99بیشنترین شنباه  ژنتیکی    ةدهندنشنان  برا نا  ژنوم کامل میتوکندریایی

الزار  لاانل ا  نرم  تبارشننایتی  تجزیه و تحلیلمشناهده شند. در   لیل ماهیو    تا نهاهی رو نی  هاینونه  دراند  بین  95  ژنتیکی  کهترین شنباه 

MEGA7،    در  یر   تا نهاهی رو نیو    ایرانیتا نهاهی  های  نونه  .ندشننا نایی شنداانلی   هاییوشنهیکی ا   برای    لرعییوشنة  با دو  یر   اانلییوشنة  دو

نتایا لاانل ا     .متهایز دیگری تشنکیل دادندیوشنة    لیل ماهیو    برونا ونهای  دیگر و نونهیوشنة   یر    در  ا نترلیادو    تا نهاهی شنی ،  اولیوشنة  

تفاوت در   بیشننترین  .مشننابه بودندهای میتوکندریایی  های کامل ژنومتوالیبا نتایا لااننل ا     پروتئین  رمزنرژن   13های نوکلئوتیدی  توالیماایهننة  

های  توالیماایهنة  مشناهده شند. نتایا لاانل ا     ND4Lژن   و کهترین تفاوت در  ND6و    CYTB  ،ATP6  ،ND2  ،ND5های  های نوکلئوتیدی ژنتوالی

  ها ههچون ژنبریی  درانندی برای   100  شننباه  ژنتیکی،  تغییر کرد  تبارنهاها در دری   که ترتیب نونه  ا  آنجا  ،ژن متفاوت بود 13آمینوا ننیدی  

COX3    وND4L    .بندی  و یوشنه  تبارشننا نی  مطالعاتتوانند برای  های ژنوم میتوکندریایی میلاضنر، توالی  پژوهگرا نا  نتایا  بشننا نایی شند

های  بالاتر ا  توالی  میتوکندریایی  های کاملها با ا نتفاده ا  ژنومانرچه، انح  برر نی  مورد ا نتفاده ررار نیرند.  ماهیان یاویاریهای متفاوت  نونه

 شود.ها پیشنهاد نهیدلیل ماهی  کدونی آنبههای آمینوا یدی  ها ا   و ا تفاده ا  توالینوکلئوتیدی ژن

 ان یاویاری، دریای یزر ماهی وم، دری  تبارشنا ی، شباه  ژنتیکی،  میتوژن کلیدی:  گانواژ
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Abstract 
Mitochondrial genome is an ideal model to study evolution and phylogenetic relationships. In this study, 

complete mitochondrial genomes of six species of Caspian sea sturgeon including Persian sturgeon, Russian 

sturgeon, Ship sturgeon, Sterlet sturgeon, Starry sturgeon and Beluga sturgeon along with separate nucleotide 

and amino acid sequences of 13 PCGs per each genome including ND1, ND2, ND3, ND4, ND5, ND6, ATP6, 

ATP8, COX1, COX2, COX3, ND4L and CYTB were retrieved from NCBI database and compared. The results 

obtained from sequence distance analysis by DNAStar software based on complete mitochondrion genome 

showed high genetic similarity (99 %) between Persian and Russian sturgeon. Also, the lowest similarity (95 

%) was observed between Sterlet and Starry sturgeon. In phylogenetic analysis by MEGA7 software, two main 

clusters with two sub-clusters for one of the main clusters were identified. Persian and Russian sturgeon species 

were grouped in first sub-cluster, Ship and Sterlet species fall in the other sub-cluster and Starry sturgeon with 

Beluga formed a different distinct cluster. The results obtained from the comparison of the 13 PCGs sequences 

were similar to the sequences of the complete mitochondrial genomes. The most difference in nucleotide 

sequences were observed in CYTB, ATP6, ND2, ND5 and ND6 genes and the lowest difference for ND4L gene. 

The results obtained from the comparison of the 13 genes amino acid sequences were different as the order of 

the species was changed and 100 % genetic similarity were observed for some genes such as COX3 and ND4L 

genes. Based on the results of the present study, mitochondrial genome sequences could be used for 

phylogenetic analysis and clustering of different species of sturgeons. However, the accuracy of investigations 

by complete mitochondrial genomes is higher than the nucleotide sequences of the genes, and using the amino 

acid sequences is not suggested due to their codon nature. 
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 مقدمه . 1
های  کلا نیک برا نا  ویژنی  تبارشننایتیهای  روش

در    ولی اندبودها نننتوار    موجودات  نده  شننننا نننیریر 

و   تبارشنننایتیلااننلة  ، تجزیه و تحلیل  نوینرویکردهای  

برا نا  تنو  ژنتیکی   هاای مرتبط با آنهای ماایهنهروش

انورت    ،مورد مطالعه  ژنتیکیهای  مشناهده شنده در توالی

مورد    های ژنتیکیتوالی . Abdoli et al., 2018   نیرندمی

  DNA  شناملتوانند  می  تبارشننایتیا نتفاده در مطالعات  

یننا   کنرومنو ومنی    DNAکنرومنو ومنی   ژننوم   ننینینریننار  

ای، ژنوم ژنوم ههنننتنهبنا  . مشنننابنه  بناشننننند  اییمیتوکنندرین 

های  شده و ژنتشکیل ای دو رشته DNAا     میتوکندریایی

در    اییهنای میتوکنندرین ژنکنند.  رمزننااری میمتفناوتی را  

هنا ا   لیلوژنی مولکولی و تشنننریو نوننهینل  تحل  و  تجزینه

. تعداد  اندمیلادی ا نتفاده شنده 90دهة  تدایی  های اب نال

ها و تر ژنیتوکندری در  ننلول، تکریر آ ننانکپی بالای م

ده تا در مطالعات  ها باعث شنن میزان تکامل  ننریا این ژن

عنوان نشننننانگرهنای بنههنای جنانوران  بنندی نوننهطبانه

  ررار نیرندای مورد ا نتفاده  دهنهنترانورت بهار شنهند،  

 Harrison 1989; Simon et al., 2006.    معایب ا نتفاده

ها لاط  این ا ن  که ورات  آن  های میتوکندریاییتوالیا   

انننورت  بنههنا  والند مناده ا ننن  و بنه ار  بردن آنطرف ا   

  شنود.میعنوان یک نشنانگر والد در نیر نرلته  بهپیو نته  

ها با آنکه مهکن ا   دارای  ین ژنتکامل  ریا ا ،ا  طرلی

  نهنتردهموجودات در  نط   باشند اما لیلوژنی    هاییمزی 

  .Townsend et al., 2008   کندرا محدود می

تکنامنل مناهینان یناویناری ا  این جهن  جنالنب ا ننن  کنه  

 200مربوط به   این ماهینان ا  جهلنه ماهینان ردیهی و اولیه

در تکامل ماهیان و  و شوندمحهوب می  میلیون  ال پیگ

مهره کننل  لتی  عهنندهیننا  ناگ    کنننند میایفننا    ایداران 

 Bemis et al., 1997  ،وجود ظناهر ینا ،   . علاوه بر این

های منحصنننر به لرد،  نننن تکاملی  یاد و داشنننتن نونه

 ننرع  تکامل نهننبتاس آههننته ههراه با وضننعی  در یطر  

جالبی برای مطالعات تکاملی  نهونة به  این نروه رااض،  انار

ا نننن    کرده  تبندینل   ;Bemis et al., 1997مولکولی 

Choudhury and Dick, 1998; Krieger and Fuerst, 

این لنال .  2002 پلوئیند  پلیچون این نروه مناهینان    ،بنا 

ای  طور منهننجا ا  ژنوم ههننتهبهای  ههننتند و هید داده

  DNAاری وجود ندارد، تجزیه و تحلیل بزرگ ماهیان یاوی

بین  میتوکنندرینایی کهکی در جهن  لنل روابط لیلوژنی 

 ها یواهد کرد.نونه

نتنایا تحایانات تبنارشنننننایتی  لیلوژنتیکی  روی ینک  

ژن یا چندین ژن نشنان داده ا ن  که ماهیان یاویاری به 

تاهنننیا    Polyodontidaeو    Acipenseridaeینانوادة  دو  

 . Fontana et al., 2001; Artyukhin, 2010شننوند  می

های  ننیتوژنتیک نشننان داده  علاوه بر این، نتایا برر ننی

نند  امتفناوتان دارای  نننط  پلوئیندی  ین ا ننن  کنه این مناه

 Soltis and Soltis, 1999; Comber and Smith, 2004 . 

مناهی  هنای مناهینان یناویناری درینای یزر شنننامنل لینلنوننه

 Huso husoبزرنترین نوننه موجود در آب شنننیرین  ، ،  

 ، تا ننهاهی  Acipenser nudivetris   تا ننهاهی شننی 

، تا نننهاهی رو نننی   Acipenser ruthenus   ا نننترلیاد

 Acipenser gueldenstaedtii   یننا ایرانی  تننا نننهنناهی   ،

ا ون   Acipenser persicus   بنننرونرنننره   بنننرون و 

 Acipencer stellatus  یدی  دیپلوئد تة  به دو    که  ههتند

 .  Peng et al., 2007  شوندبندی میتاهیاو تتراپلوئیدی 

دیپلوئیدها  د تة  در  برون  ا ونماهی، تا هاهی شی  و  لیل

که برا نا   ،شنوندبندی میتاهنیاتتراپلوئیدها    درو بایه  

مطنالعنات مرتل ،  منان ورو  ورنایا پلوئیندی برا نننا  

به  bروی ژن  ننیتوکروم   های انجام شنندهتجزیه و تحلیل

انننند  لنندود بنرمنی  چنننند  پنینگ    ننردد منینلنینون  ننننال 

 Peng et al., 2007های  بندیها بر ا ا  طباه . این نونه

 مناهینان یناویناری ارینانو  آرام  ررار     Aمولکولی در کلاد

 . Shen et al., 2020   نرلته و ههگی چندنیایی ههننتند

جننایگنناه  علی درا  برای  لراوانی  مطننالعننات  اینکننه  رغا 

هنای  مناهینان یناویناری برا نننا  تنک ژن  تبنارشنننننایتی

ای و مطالعات تلفیای روی  ههننته  DNAو    اییمیتوکندری

ا  نوننههبن   ومترانهنننکریپت آمنده   هنای مرتل   د نننن  

 ;Luo et al., 2019  ماهیان یاویاری انجام شننده ا نن 

Shen et al., 2020 ،  جندیندهنای  انجنام تجزینه و تحلینل  

ژنوم کامل میتوکندریایی ههراه با برر ی جدانانه  برا ا   
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بتنوا  یپروتئنیننن   رمزنر  مینتنوکننندریننایی  هننایژن ننند  نن کننه 

لی در مورد این نروه ا  مناهینان در ایتینار  اطلاعنات تکهی

 بهیار جااب یواهد بود.  ،دنررار ده

  شباه  وانرایی و دراد   برر یلاضر  مطالعة  هدف ا  

ا     نونه  شگ  تبارشنایتیژنتیکی ههراه با تجزیه و تحلیل  

برا نننا  توالی کنامنل ژنوم   یزرمناهینان یناویناری درینای  

 13  نوکلئوتیدی و آمینوا نیدی  هایمیتوکندریایی و توالی

 .بودپروتئین به ا ای هر ژنوم  رمزنرژن  

 

 هامواد و روش. 2

 ژنتیکی و آمینواسیدی ژنومی، هایتوالی  .2.1

نونه  های کامل ژنوم میتوکندریایی شگ توالیدر ابتدا 

بنا ا نننامی    یزرا  مناهینان یناویناری موجود در درینای  

تا ننهاهی    تا ننهاهی رو ننی،،  برون ررهتا ننهاهی ایرانی 

مرکز ملی  پایگاه  ا   برون و لیل ماهی  ا ونا نترلیاد،    شنی ،

بنینوتنکنننولنوژی   شنننندننند     NCBIاطنلاعننات  ا نننتنرنرا  

 /http://www.ncbi.nlm.nih.gov.    و عهومی  ا ننننامی 

هر اندا ة ههراه با   مزبور هایژنومد نتر نی  شنهارة  علهی،  

ادامنهانندارائنه شننننده  1ژنوم در جندول   هنای  توالی  ،. در 

پروتئین    رمزنرژن  13کامل    و آمینو ا ننیدی  نوکلئوتیدی

 CDS ها. این توالید ن  آمدبه  به تفکیک برای هر ژنوم  

  6تا  1  یوبیکوئینون اکهیدوردوکتا  NADHهای  شامل ژن
 ND1  ،ND2  ،ND3  ،ND4 ،ND5   وND6  ،   ننیتوکروم c 

   ننتا   COX3  ، ATPو   COX1  ،COX2  3تا   1  اکهنیدا 
 دهننینندروژنننا     ATP8  ، NADHو    ATP6   8و    6

4 L  ND4L یتوکروم    و b   CYTBبودند  . 

هاای نوکلووتیادی  هاا و توالی . همردیفی ژنوم2.2

 و آمینواسیدی

هنای نوکلئوتیندی و  هنا و توالیههردیفی چنندنناننه ژنوم

ژن رمزنر پروتئین بنه تفکینک برای هر  13آمینوا نننیندی  

  DNASTARالزار  نرم  MegAlignژنوم با ا تفاده ا  برگ  

 DNASTAR 7.1 Lasergene Inc., Madison, WI. 

USA و تو ننط ابزار  Clustal W   انجام شنند. ههچنین با

بنرنگ   ا   ننرم  Sequence Distancesا نننتنفنناده  النزار در 

DNASTAR  وانرایی ،Divergence   و درانند شننباه  

های نوکلئوتیدی  ها، توالی  ژنومPercent identityژنتیکی  

 و آمینوا یدی محا به شدند.

   NCBIها در پایگاه میتوکندریایی آنهای ژنوم دسترسی توالیشمارة  مورد بررسی وهای علمی گونه عمومی و نام -1جدول 

 ( bpهای مزبور )طول ژنوم همراه با
 

د تر ی شهارة  نام علهی  نام عهومی     جف  با     طول ژنوم 

 Acipencer persicus MW713795.1 16588 تا هاهی ایرانی 

 Acipencer gueldenstaedtii KJ789859.1 16596 تا هاهی رو ی 

 Acipenser nudiventris NC_030344.1 16543 تا هاهی شی  

 Acipenser ruthernus NC_022453.1 16790 تا هاهی ا ترلیاد

 Acipenser stellatus NC_005795.1 16537 ا ون برون 

 Huso huso MK213068.2 16836 لیل ماهی

 

 سی تبارشنادرخت  .2.3
های کامل  ، ژنومتبارشنننایتیتجزیه و تحلیل    منیوربه

بننا  منینتنوکنننندرینناینی ننوکنلنئنوتنینندیتنوالنی  هنهنراه  و   هننای 

ا     رمزنر  هنایدی ژنین آمینوا ننن  الزار  نرمبنا ا نننتفناده 

MEGA7   Tamura et al., 2016   شنننند و   هههردی  

بنا بکنارنیری روش لنداکرر    تبنارشنننننا نننیهنای  درین 

رانننند    بنا دMaximum Likelihoodنهنایی  در نننن 

  ایر ننن تتکرار   1000 ا نننا رب   bootstrap   پشنننتیبانی

 .شدند

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/
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 نتایج. 3

 های کاملژنوم  همردیفی و شااباهت ژنتیکی  .3.1

 میتوکندریایی 
  هناینتنایا لناانننل ا  تجزینه و تحلینل ههردیفی توالی

مناهینان  هنای  میتوکنندرینایی نوننه  کنامنل  ژنوم  نوکلئوتیندی

ارائنه شنننده ا ننن .    1  جندولمورد مطنالعنه در  یناویناری  

تا ننهاهی  های  درانند  بین نونه 99بیشننترین شننباه   

ههچنین بر مبنای  . وجود داشن   تا نهاهی رو نیو  ایرانی 

درانند  بین  95ههین نتایا، کهترین شننباه  ژنتیکی  

نتایا لاانل   مشناهده شند.برون ا وننونة و   ا نترلیادنونه 

های کامل  ژنومماایهة    در Divergence  ا  معیار وانرایی

هنای لو  را  نیز ینالتنه  هنای مورد مطنالعنهمیتوکنندرینایی نوننه

 . 2جدول     نهایندیید میأت

های کامل تجزیه و تحلیل تبارشااناختی ژنوم .3.2

 میتوکندریایی 
یوشة دو    ،نتایا لاانل ا  تجزیه و تحلیل تبارشنایتی

تبارنها نشنننان داد که یکی ا   اانننلی را در ابتدای دری   

 .  1ا ن   شنکل    دیگر تاهنیا شنده یوشنةها به دو  یر  آن

و  برونررههای  جدا شننده، ابتدا نونهیوشننة در نرهننتین  

های  در یک  یر یوشه ررار نرلتند و نونه  تا هاهی رو ی

دیگری را تشنکیل  یوشنة   یر    ا نترلیادو   تا نهاهی شنی 

متهایز  یوشننة نیز   ل ماهیلیو برون ا ونهای دادند. نونه

اعداد در  شننده روی  .   1دیگری تشننکیل دادند  شننکل  

  ة دهنندنشننننان   10و    9،  8،  7نره بنا مانادیر    4هنا  نره

 1000های دایلی بعد ا  برای شنایه  پشنتیبانیدراندهای  

تغییرات ژنتیکی    ةدهندنشانها نیز تکرار ا  . طول شایه

ای بلندتر باشنند،  شننایهعبارت دیگر، هر ردر  بهیا   ،ا نن 

 تغییرات ژنتیکی  یا وانرایی  رخ داده در آن بیشتر ا  .

هاای  ژنتیکی توالی   . همردیفی و شاااباااهاات3.3

 ها های رمزگر پروتوین نوکلووتیدی و آمینواسیدی ژن

توالیعلی بین  وانرایی  وجود  نوکلئوتینندی رغا  هننای 

مطنالعنه، نتنایا  هنای مورد  هنای رمزنر پروتئینی در نوننهژن

ها مشنابه با نتایا لاانل ا  ماایهنة  لاانل برای تهامی ژن

های کامل میتوکندریایی بود و شننباه  ژنتیکی بیگ  ژنوم

 . انرچه،  2ها شننا نایی شند  شنکل  دراند برای آن 90ا   

،  CYTBهای  های نوکلئوتیدی ژنبیشنترین تفاوت در توالی

ATP6  ،ND2  ،ND5    وND6  ژ در  تنفنناوت  کنهنتنرینن  ن  و 

ND4L    مشناهده شند. با این وجود، نتایا لاانل ا  ماایهنة

آمینننوا نننینندی  توالی بننا   13هننای  پروتئنینننی  رمزنر  ژن 

هنا  هنای نوکلئوتیندی ژنهنای کنامنل و توالیمانایهنننات ژنوم

دراننندی بین  100هنای ژنتیکی  متفناوت بود و شنننبناهن 

شننننا نننایی    ND4Lو  COX3های  ها برای ژنبریی نونه

 شد.

 .های مورد مطالعههای کامل میتوکندریایی گونهدرصد شباهت و واگرایی ژنوم -2جدول  

 دراد تشابه 

 وانرایی 

 1 2 3 4 5 6   

1  5/95  9/95  9/95  4/95  7/96  1 Huso huso 

2 6/4   3/96  0/99  8/95  1/95  2 Acipenser gueldenstaedtii 

3 2/4  8/3   8/96  7/96  5/95  3 Acipenser nudiventris 

4 2/4  0/1  3/3   2/96  4/95  4 Acipenser persicus 

5 8/4  4/4  4/3  9/3   2/95  5 Acipenser ruthenus 

6 3/3  1/5  6/4  7/4  0/5   6 Acipenser stellatus 

 1 2 3 4 5 6   

میتوکندریایی ژنوم کامل   
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 . نماییهای مورد مطالعه با استفاده از روش حداکثر درستکامل میتوکندریایی گونه هاژنومدرخت تبارشناسی  -1شکل 

 

هاای  تجزیاه و تحلیال تباارشااانااختی توالی .  3.4

 ها های رمزگر پروتوین نوکلووتیدی و آمینواسیدی ژن

نتایا لااننل ا  تر ننیا دری  تبارشنننا ننی برای 

ژن رمزنر پروتئینی مشنننابنه بنا   13هنای نوکلئوتیندی  توالی

بود و نتنایا لناانننل ا  ژنوم هنای کنامنل میتوکنندرینایی 

های مورد مطالعه  بندی نونهیوشنهتغییرات محهنو نی در  

 . با این لال، نتایا لااننل ا   2نشنند  شننکل    شنننا ننایی

های آمینوا نیدی  رای توالیتر نیا دری  تبارشننا نی ب

هنای کنامنل و ژن رمزنر پروتئینی در مانایهنننه بنا ژنوم  13

نوکلئوتیندی ژنتوالی بودهنای  آنجنا  ،هنا متفناوت  کنه    ا  

هنا در درین  تبنارشنننننایتی  بنندی نوننهیوشنننهترتینب و  

 . با توجه به ماهی  کدونی  2  تغییراتی نشننان داد  شننکل

  و عدم تغییر  یدنوکلئوت 3هر آمینوا نید  تشنکیل شنده ا   

  رغا وجود تفناوت نوکلئوتیندیهنا علیدر نو  بریی ا  آن

   نوم هر کدون ،  نوکلئوتیددر توالی با ها  به یصنو  در  

های  توالیماایهننة  درانند تشننابه ژنتیکی بالاتر ا     ااننولاس

 نوکلئوتیدی یواهد بود.
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، ND1 ،ND2 ،ND3های های آمینواسیدی ژنهای نوکلئوتیدی و توالیدرصد شباهت، واگرایی و درخت تبارشناسی براساس توالی -2شکل 

ND4 ،ND5 ،ND6 ،COX1 ،COX2 ،COX3 ،ATP6  ،ATP8 ،ND4L   وCYTB . 
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 گیری نهایینتیجهو   بحث. 4
تواننند  می  تبنارشنننننایتیهنای تجزینه و تحلینل  روش

بهنننیار رابل اعتهاد و   ور یداده یهننن عنوان یک ابزار به

در    تفاوتم   یهننتیمها برای پردایتن به این لرآیندهای  

  در  تبارشننایتینیر نرلته شنوند. اههی  تجزیه و تحلیل  

ها نهفته ا نن . در  مدیری  آ ننان داده نناده و    بکارنیری

یابی با  های توالیهای کنونی لناوریههین را نتا، پیشنرل 

در رالبی جدید  را    ایتیتبارشننننتوان بالا، تجزیه و تحلیل 

عنننوان ا نننن   سلنینلنوژننومنینکن   تنحنن   کنرده  . منطنرک 

  هنای ژنومیبنا داده  تبنارشنننننا نننیادغنام  ا   ،  سلیلوژنومیک

و شننننده  برای    یبنه رویکرد  ایجناد  مطنالعنة  رندرتهنند 

 شنننده ا ننن   تبندینل  هنا   نننیهنننتهناتینک و تکنامنل نوننه

 Behura, 2015 . در بیشنتر موجودات   میتوکندریایی  ژنوم

ای کوچک ا ن  که  دو رشنته  DNAیک مولکول    پر نلولی

 37و شننامل    داشننتهکیلو با  طول  20تا   15بین معهولاس  
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  رمزنرها ژن  والد ا  آن 13والد عهلکردی ا نن  که    یر

آن    22و  بوده     PCGs   هناپروتئین   ننارنل  RNAوالند 

 tRNA و دو والد دیگر  RNA    ریبو ومیrRNA 12S  و

rRNA 16S ند  اda Silva et al., 2020  در نیر نرلتن   . با

لرآینندهنای نوترکیبی و  نننرعن     عندم وجودمواردی نییر  

و    بننالاتنر جنهنگتنکننامننل  ژننوم تنجنهنا  بننه  منربنوط  هننای 

اانننلی  ابزارهنای  ا     یعنوان یکبنه، میتوژنوم  اییمیتوکنندرین 

و   تکنناملی  مطننالعننات  انجننام  و مهره  بننندیردهدر  داران 

 ;Boore, 1999   نیردمورد ا نننتفناده ررار میمهرننان  بی

Brown et al., 1979.    و تناکنون ا  ژنوم میتوکنندرینایی 

طور بنههنای نوکلئوتیندی  یر والندهنای عهلکردی آن  توالی

  ء های تبارشننایتی مرتبط با منشنانهنترده برای برر نی

جهعین  مطنالعنه  و  نوننهنژادی  در  ا   هنا  هنای مرتلفی 

لشنننرات   و  اهنلنی   ;Cieslak et al., 2010لنینوانننات 

Pramod et al., 2018; Rabiei et al., 2022; 

Abdoli et al., 2022  .  ا تفاده شده ا 

هنای  در بناننک   کناملیمرجا  در مناهینان یناویناری ژنوم  

اطلاعات کهی ا   با آن تبهتب  نشننده و   اطلاعاتی ژنتیکی

برا نننا    ،ا  طرلی  .ای وجود داردههنننتنهکنامنل    ژنوم

ماهیان یاویاری    ایدر ژنوم ههننته  مطالعات انجام شننده،

مرتبط  نشننانگر   یالتن  که رخ داده ا نن   هاییپلوئیدیپلی

لیلوژنی  برای ردینابی   رو هرا بنا مشنننکنل روبن و مطنالعنات 

تشننریو  در    میتوکندریایی  DNAا  این نیر   کهکند،  می

  تا نهاهیان   لیلوژنتیکیشننا نی و جهعی نونه، مطالعات  

 .  Rothfels et al., 2013; Zeng et al., 2017   اههی  دارد

پنژوهنگ تننا  روابنط  کنننون  بنرر نننی  بننه  منتنعننددی  هننای 

های  برا نا  توالی   ها های متفاوت ا  ماهی تبارشننایتی نونه 

پردایتنه  امنا هید ا  این پژوهگ ژنوم میتوکنندرینایی  هنا  انند، 

ها تنها  آن   و نتایا بیشنتر   امل را مورد برر نی ررار نداده ژنوم ک 

  ها پروتئین   های رمزنر های ژنتیکی بریی ژن برا نننا  توالی 

ژن     ،b   Rahmani et al., 2012مناننند ژن  نننیتوکروم  

و Zhang et al., 2013   1اکهنننیندا     c نننیتوکروم    ، 

شننننامننلتوالی کننننده  کنند  غیر     کنترلی نننالیننة    هننای 

 Miuge et al., 2008; Khoshkholgh et al., 2011    یا

 ,.Tagliavini et al   ژنوم میتوکنندرینایی  D-Loopننالینة  

های مورد برر ننی نیز در نو  نونه  که  بوده ا نن   1999

پژوهگ لاضنر، نتایا لاانل ا   در    هایی وجود دارد.تفاوت

هنای کنامنل میتوکنندرینایی  تجزینه و تحلینل ههردیفی ژنوم

های ماهیان یاویاری مورد مطالعه، بیشنترین شنباه   نونه

هنای تنا نننهناهی ایرانی و تنا نننهناهی  ژنتیکی را بین نوننه

دراد     95دراد  و کهترین شباه  ژنتیکی    99رو ی  

برون نشنننان داد. نتایا  نونة ا ونا نننترلیاد و نونة را بین 

های رمزنر  های نوکلئوتیدی ژنتوالی لااننل ا  برر ننی

 هنای مورد مطنالعنه نیز هنا در نوننهپروتئینی برای تهنامی ژن

کامل میتوکندریایی   ژنومهننة  مااینتایا لااننل ا     مشننابه

های  که ژن نشان دادلاضر  مطالعة   نتایابا این وجود،   .بود

CYTB  ،ATP6 ،ND2  ،ND5   وND6   نشننانگرهای انترابی

هنای مناهینان  هنا و جهعین بهتری برای تشنننریو نوننه

ها در این  چون بیشننترین ایتلاف توالی  یاویاری ههننتند،

  ND4L  برای ژن  ،ا   نوی دیگر .د ن  آمده ا ن هها بژن

هنای تنا نننهناهینان درینای  کهترین ایتلاف توالی بین نوننه

بیشنترین شنباه  این    ةدهندنشنانیزر تب  شنده ا ن  که  

این نوننه بین  را نننتنا،در    .ا نننن   هناژن  بریی   ههین 

برون تا نننهاهی ایرانی یا ررهنونة  تنو  ژنتیکی   هاپژوهگ

 Acipenser persicus     ننالینة  برا نننا  توالی ژنتیکی  را

که    ،انددادهکنترلی ژنوم میتوکندریایی مورد برر ننی ررار  

 وجود جهعین  مهنننتانل    ةدهنندنشننناننتنایا لناانننل  

 Nazari et al., 2020 و تنو  ژنتیکی رنابنل توجنه برای  

علاوه    .Khoshkholgh et al., 2011این نونه بوده ا ن   

مطالعة  دو   لاضنر،مطالعة  مطابق با نتایا لاانل ا    بر این،

نشانگرهای   ND6و   ND5های  اند که ژنپیشین نشان داده

های  بهنننینار مفیندی برای  نننایتار ژنتیک جهعیتی نونه

  و تا نننهاهی رو نننی  Acipenser stellatusا نننترلیاد  

 Acipenser gueldenstaedtii  ههننتند  Pourkazemi, 

1996; Rezvani-Gilkolaei, 1997.   Rastorguev   و 

  برا نننا  آ مون لیلوژنتیکی چنندین  2008ههکناران  

هنای   یر را برای ژنبنندی  طبانهنوننه ا  مناهینان یناویناری،  

و   ND5: ییلی یوب  انندمیتوکنندرینایی پیشننننهناد کرده

CYTB  یوب ، COX1  ،ND4    وATP6  متو ط ، ATP8  ،

COX1  ،COX2 ،ND1  ،ND2  ،ND3   وND4L   و ضننعی  
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 ND6   که شباه   یادی با نتایا پژوهگ لاضر دارد. 

تر نننیا درین    ا   لنااننننل  نتنایا  این تحایق  در 

ژن رمزنر   13های آمینوا ننیدی  تبارشنننا ننی برای توالی

های نوکلئوتیدی  پروتئینی در ماایهه با ژنوم کامل و توالی

  بنا توجنه بنه مناهین  کندونی هر آمینو  ،هنا متفناوت بودژن

  و عدم تغییر در نو   نوکلئوتید 3ا نید  تشنکیل شنده ا   

رغا وجود تفناوت نوکلئوتیندی در توالی  هنا علیبریی ا  آن

 ، دراند تشنابه  silent mutationبا ها  جهگ یاموش یا  

هنای نوکلئوتیندی یواهند توالیمانایهنننة  بنالاتر ا     ،ژنتیکی

  دانشنننهنندان مشننناهنده کردنند کنه تفناوت ههچنین،  .  بود

های  در نونهمها  آمینة د آمده در توالی ا نننیدهای  وجوهب

هنای  هنا در  مناندلینل ا ننن  کنه این نوننهدیناوت بن متفن 

وجود اند و مصنندا  آن ها  شننده  مرتلفی ا  ها مشننتق

رو،  ا  این  .Dos Reis et al., 2016  ا ن  نوابق لهنیلی  

ینابنند  هنا تجها میتغییرات آمینوا نننیندی کنه بین نوننه

تیر کهی بر  نایتار و عهلکرد  أهایی ههنتند که تعهدتاس آن

  . در ههین را نتا،  Dos Reis et al., 2016   پروتئین دارند

Ariaeenejad   نرخ نشنننان دادنند کنه     2020و ههکناران

ای  یدی نهنب  به جایگزینی ا نید آمینهجایگزینی نوکلئوت

، ولی در  ا ننن بیشنننتر    در تا نننهاهیان  α-globinدر ژن  

ای  ایگزینی نوکلئوتیدی و ا ید آمینهج  لیلوژنتیکیدری   

های  ا ننن ، جایگاه نونهای های ههنننتهاین ژن که ا  ژن

در برر نی    د. مشنابه یکدیگرنتا نهاهیان دریای یزر کاملاس

هننهننکنناران  Shen  کننه ژن   2020   و  کننل  هننای  روی 

ریبو ومی و   هایپروتئینمهننئول  ننای   میتوکندریایی  

به این نتیجه ر نننیدند که نرخ   ،غیرریبو ومی انجنام دادند

بندی  تاهنیا. برا نا   ا ن تکامل ماهیان یاویاری کند  

ی تا هاهیان دنیا انجام  رو پژوهشگراناین  که   کییتلیلوژن

بندی  تاهنیا  Cو   A  ،B  کل تا نهاهیان به  نه کلاد  دادند،

رار نرلتند  ر   Aکلاد    ءکه تا نهاهیان دریای یزر جز  ندشند

  Cبنه    Aهنا نشنننان داد کنه نرخ تکنامنل ا  کلاد  و نتنایا آن

به یصننواننیات شننکل  طور کامل  بهیابد و این کاهگ می

مربوط   کنندجغرالیایی که در آن  یه  میمنطاة نرلتن  

لناضنننر ها جنایگناه   پژوهگ  لناانننل ا   در نتنایا .ا ننن 

نهننب  به ها برا ننا   ی مورد برر ننیهانونهررارنیری  

ارائه شننده در    نتایا مشننابه با  یپروتئینکنندة  های کد  ژن

  ،لاضننر پژوهگدر   بود.  2020   و ههکاران  Shenمطالعة  

های  تر نیا شنده برای کل ژن  لیلوژنتیکیبرا نا  دری   

مشننرو   کد کننده پروتئین ماهیان یاویاری دریای یزر

  تا ننهاهی رو ننی و   تا ننهاهی ایرانینونة شنند که دو  

ا ون برون و نونة اما    ،دارند  یکدیگر بیشنترین شنباه  را با

  کهترین شنننبناهن  را بنا ها دارا ههنننتنند.   ا نننترلیناد

Tagliavini  یود کنه     1999   و ههکناران تحایانات  در 

به این نتیجه ر نیدند   ،های  نیتوژنتیک بوددادهبرا نا  

کننالنونننا  ننونننهکننه   و  ا نننتنرلنینناد  منناهنی،  لنیننل   هننای 

 Huso kaluga     در  نند ا کرومو ومی   120کنه ههگی پناینة ، 

دیگر ررار نرلتنه تهنایز نوننه  دو روینداد  هنای  و لندارنل  انند 

علن  پنایین بودن نرخ تکنامنل در  .  پلوئیندی رخ داده ا ننن  پلی 

که تبط با این موضنو  ا    هیان نهنب  به پهنتانداران مر تا نها 

پشن   ها و لاا دنی این نروه ا  ماهیان مرل کو نه  ن تاریرچة  

 نننرد و  بدن بزرگ، یون اندا ة  بر،  تجندید نهنننل  مان و   بوده، 

پنایین  متنابولیهنننا   ;Avise et al., 1992   نند دار   ی میزان 

Martin et al., 1992; Martin and Palumbi 1993; 

Martin, 1999 . Luo   با ا نننتفناده ا     2019و ههکناران

 ا  طریق   شننا نایی شندهای  های ژنی ههنتهجایگاهبریی ا   

هنای  پنایگناه دادهنرلتنه در    ررار  یهنای ترانهنننکریپتومداده

اردام به برر ی لیلوژنی تا هاهیان کردند و  مان  ژنتیکی،  

مناهینان پناروپو ه  ههزمنان بنا  وانرایی مناهینان یناویناری را  

مان لدود  میلیون  نال ترهین  دند که این   204لدود  

ربلی بر ا نننا  اطلاعات  برآوردهای  دراننند دیرتر ا   10

هنا  نتنایا آن  بود.  bی و ژن  نننیتوکروم  رینایژنوم میتوکنند

  ایی میتوکندریهای  توالی  تحلیلنتایا اییر در   را ننتا باها

  A  بود کنه جنایگناه کنل تنا نننهناهینان درینای یزر را در کلاد

 ررار داد.

 

 نهایی  گیری نتیجه
نتنینجننهبننه میعننوان  کلی  کرد  نینری  بیننان    کننه توان 

برای مطنالعنات  هنای ژنوم میتوکنندرینایی میتوالی تواننند 

های متفاوت ماهیان  بندی نونهتبارشننننا نننی و یوشنننه
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ها  یاویاری مورد ا تفاده ررار نیرند. انرچه، اح  برر ی

ا  ژنوم بنالاتر ا   بنا ا نننتفناده  هنای کنامنل میتوکنندرینایی 

های  ها ا ن  و ا نتفاده ا  توالیهای نوکلئوتیدی ژنتوالی

هنا پیشننننهناد  دلینل مناهین  کندونی آنینوا نننیندی بنهآم

و   ATP6، ND2  ،ND5  هایژن  ،این ا نننا بر شنننود.نهی

ND6   های ماهیان یاویاری نونهر بین  درا  بیشترین تفاوت  

هنا در ژن  نوننه  این  نشنننان دادنند و کهترین تفناوت بین

ND4L  .تجزیه و تحلیل  ا نا   بر  ههچنین، مشناهده شند

پروتئین در مناهینان    ةکند کننند  میتوکنندرینایی  هنایژن

  هنا در کلادنیری این نوننهینای یزر، محنل رراریناویناری در

A  بود. 
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