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فیلوژنی و رسم سادة درخت تکاملی
مسیح شرافتیان 
دبیر دبیرستان سالم تجریش 

اشاره 
فیلوژنی با تاریخ تکاملی موجودات زنده سر و کار دارد و گونه‌زایی با تغییراتِ ساختار ژنتیک و واگرایی جمعیت‌ها همراه است. بنابراین 
باید بتوانیم با استفاده از تفاوت‌های ژنتیک بین گونه‌های امروزی، تاریخ تکاملی آن‌ها را بازسای کنیم. این روابط معمولاً به صورت درخت‌های 
فیلوژنتیک یا درخت‌های تبارزایشی نشان داده می‌شوند. این درخت‌ها روابط اجدادی میان گروه‌های موجودات زنده را نشان می‌دهند. این 

گروه‌ها ممکن است گونه‌ها، یا گروه‌های بزرگ‌تر باشند. 

کلیدواژه‌ها: فیلوژنی، درخت تکاملی، درخت تبارزایشی. 

اجزای درخت فیلوژنتیک 
درخت فیلوژنتیک )شکل 1(، وجود و انشعاب شاخه‌ها، دودمان‌ها 
را در طول زمان نشان می‌دهد. طول هر شاخه ممکن است اختیاری، 
یا برگرفته ش��ده از مقیاس زمانی خاصی باش��د ک��ه زمان بین وقوع 
گونه‌زایی‌ها را نشان می‌دهد. نقطه‌هایی را که در آن‌ها دودمان‌ها واگرا 
می‌شوند گره می‌نامند. هر گره نمایندة یک جد مشترک برای گونه‌های 
واگرا شونده در گره است. نوک شاخه‌ها، نمایانگر گونه‌ها، یا گروه‌های 
بزرگ‌تری اس��ت که امروزه زنده‌اند، یا منقرض شده‌اند. ریشة درخت 
فیلوژنتیک نشان‌دهندة قدیمی‌ترین جد مشترک همة گروه‌های نشان 

داده شده روی درخت است. 

ساختن درخت تکاملی با استفاده از توالی آمینواسیدها 
در یک��ی از مهم‌ترین مثال‌های بازس��ازی درخت فیلوژنتیک از 

تجربه

کم‌ترین فاصله با جهشتفاوت آمینواسید موجود زنده 

00شامپانزه 

11میمون قرمز 

912خرگوش 

1013خوک 

1013سگ 

1217اسب 

1118پنگوئن 

2436شاپره 

3856مخمر 

داده‌های مربوط به توالی س��یتوکروم c در بسیاری از موجودات زنده 
استفاده کرده‌اند. سیتوکروم c ، یکی از اجزای زنجیرة انتقال الکترون 
در میتوکندری است که توالی آمینو اسیدی آن به کندی تکامل پیدا 

کرده است. 
تغییرات آمینو اسیدها، محصول تغییرات نوکلئوتیدهاست. ممکن 
است تغییر بیش از یک نوکلئوتید برای تغییر هر آمینواسید خاص لازم 
باشد. وقتی که تغییرات نوکلئوتید لازم برای تفاوت همة آمینواسیدهای 
یک پروتئین جمع ش��ود، حداقل فاصله با جهش بین ژن‌های هر دو 
گونة دلخواه محاس��به می‌شود. س��تون دوم حاصل این محاسبات را 
برای ژن‌های رمزکنندة س��یتوکروم c نش��ان می‌دهد. همان‌طور که 
انتظار می‌رود این اعداد از تفاوت آمینواسیدی متناظرشان بزرگ‌ترند. 
از داده‌های تفاوت مابین ژن‌های سیتوکروم c، از تعدادی از موجودات 
زندة آش��نا استفاده شده است و درخت تکاملی آن‌ها رسم شده است 

شکل 1. اجزای یک درخت فیلوژنتیک نشان دهندة روابط بین سه گونه. 

شکل 2. درخت تکاملی رسم شده با مقایسة توالی سیتوکروم c با استفاده از نرم‌افزار مگا
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)ش��کل2(. نتیجه، یک درخت تکاملی است که روابط میان گونه‌های 
مورد مطالعه را نشان می‌دهد. 

به آسانی درخت  چگونه 
فیلوژنتی�ک موج�ودات 

زنده را ترسیم کنیم؟ 
برای رسم درخت تکاملی 
موجودات مراحل زیر را دنبال 

می‌کنیم: 
1. گرفتن توالی ژن از پایگاه‌های داده‌ها: معمولاً برای رس��م 
درخت فیلوژنتیک از توالی ژن پروتئین سیتوکروم c استفاده می‌کنیم، 
زیرا این پروتئین در بیش��تر جانداران وجود دارد و اس��تفاده از آن در 
ترسیم درخت فیلوژنتیک مرسوم است. همة موجودات هوازی این ژن 

را دارند. 
2. پ��س از انتخاب ژن و نوع توال��ی مولکولی که این‌جا پروتئین 
است، باید موجودات مورد نظرمان را انتخاب کنیم. در اینجا موجودات 
معروفی را که برای ما شناخته شده‌اند، انتخاب کرده‌ایم تا بررسی ارتباط 

بین آن‌ها ملموس باشد. 
3. به پایگاه‌های داده‌ها، مانند NCBI1  مراجعه می‌کنیم و توالی 

این ژن را از آن‌ها استخراج می‌کنیم. 
4. دانلود و نصب نرم‌افزار مگا: یکی از نرم‌افزارهای س��اده و در 
عین حال همه کاره برای ترسیم درخت فیلوژنتیک و آنالیز مولکولی، 
»نرم‌افزار مگا«2 است که نسخة پنجم آن منتشر شده است. می‌توان 
آن را به رایگان از وبگاه مربوط دانلود کرد3. نصب نرم‌افزار آسان است و 

دشواری خاصی ندارد. 
5. وارد کردن توالی در نرم‌افزار و هم‌تراز کردن آن‌ها: بعد از 
باز کردن برنامه نوار ابزار اصلی آن را مشاهده می‌کنیم )شکل3(. ابتدا 
روی File و س��پس  Open a  File کلیک و فایل توالی آماده شده را 
باز می‌کنیم. سپس روی هم ترازی یا Align کلیک می‌کنیم. پس از 
تأیید، توالی‌ها، هم‌تراز و در پنجره‌ای جدید نشان داده می‌شوند )شکل 

 .)4

6. توالی هم‌تراز شده را ذخیره می‌کنیم. 

رسم درخت تکاملی براساس توالی هم‌تراز شده: فایل ذخیره 
ش��ده در مرحلة قبل را با کلیک روی من��وی اصلی، گزینة فیلوژنی، 
و بعد گزینة رس��م درخت با اس��تفاده از روش یو-پی-جی-ام-ای، باز 
می‌کنیم. روی گزینة محاس��به کلیک و درخ��ت حاصل را ویرایش و 

ذخیره می‌کنیم. 

شکل 3. نوار ابزار اصلی نرم‌افزار مگا

* یکی از نرم‌افزارهای ساده و در عین حال همه کاره برای 
ترس�یم درخت فیلوژنتیک و آنالیز مولکولی، »نرم‌افزار 
مگا«است که نسخة پنجم آن منتشر شده است. می‌توان 
آن را به رایگان از وبگاه مربوط دانلود کرد. نصب نرم‌افزار 

آسان است و دشواری خاصی ندارد

 c شکل 4. توالی‌های هم‌تراز شدة سیتوکروم

پی‌نوشت  
1. http://www.ncbi.nlm.nih.gov 
2. MEGA 5.1 beta 
3. http://www.megasoftwar.net 

منابع  
1. William S. Klug, Concepts of Genetics, 10th Edition, Pearson 
publication, 2010 
2. www.megasoftware.net 
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