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 دهیچک

می باشند که از لحاظ توالی و عملکرد شبیه می باشند. این خانواده ها در ژنوم بصورت پراکنده یا پشت سرهم قرار  خانواده های ژنی شامل چندین ژن همولوگ

سخه ه است. تعداد بالای نگرفته اند. این توالی ها معمولا نسخه هایی از ژن اجدادی و اصلی می باشند که به مرور زمان فعالیت آن ها نسبت به ژن اولیه تغییر کرد

سرهم معمولا  ی ژنی این خانواده ها بر اثر فرآیندهایی مانند مضاعف شدگی ژنی و هم چنین رونویسی معکوس در ژنوم ایجاد شده است. در خانواده ژنی پشتها

راری نسخه های تک نسخه های یکسانی از یک ژن خاص پشت سرهم تکرار شده اند که نتیجه آن تشدید فعالیت یک ژن خاص می باشد.  یکی از دلایل وجود این

رجمه دخیل می در ژنوم نیاز زیاد سلول به محصولات این ژن ها می باشد. محصولات این ژن ها در فرآیندهای حیاتی سلول مانند همانند سازی، رونویسی و ت

ها اشاره کرد که در دوره تکاملی جانداران به افزایش باشند. از فواید دیگر آن می توان به افزایش تنوع ژنتیکی یک موجود، و در نتیجه جمعیت، در اثر تکرار توالی 

اب مثبت و رانش بقای آن ها کمک می کند. نیروهای متفاوت تکاملی در ایجاد، حفظ و یا تغییر این خانواده های ژنومی دخیل می باشند. تکامل هماهنگ، انتخ

نحوه تشکیل و سازمان دهی خانواده های ژنی در ژنوم می پردازیم و عوامل موثر در تکامل ژنتیکی از نمونه های این نیروها هستند. در این مقاله مروری به بررسی 

 آن ها و نقش آن ها در ژنوم را بررسی می کنیم.

 

  خانواده ژنی، ابر خانواده ژنی، تکامل تجمعی، دوبرابری ژن ها کلمات کلیدی:

 

 

 مقدمه
از تعدادی ژن تشکیل شده است که دارای  1خانواده ژنی

همولوژی زیادی در توالی خود و هم پوشانی در عملکرد می باشند. 

 این شباهت بیشتر در نواحی کد کننده پروتئین یا همان اگزون

ها وجود دارد. این خانواده ها معمولا در اثر رخداد مضاعف شدگی 

ژنی ایجاد می شوند و با استفاده از کراسینگ اورهای نابرابر ژن 

اجدادی چند برابر شده و نسخه های آن در ژنوم افزایش پیدا کند. 

به دلیل شباهت توالی این نسخه ها که نتیجه آن هم پوشانی 

ها می باشد، تمامی این ژن ها در یک  عملکرد محصولات این ژن

گروه و با نام خانواده ژنی طبقه بندی می شوند. در ژنوم موجودات 

پیشرفته خانواده های ژنی فراوانی وجود دارد که می توانند کوچک 

و بزرگ، دارای اعضای یکسان  و یا دارای اعضای متنوع باشند. 

دسته تقسیم  9ه بطور معمول ژن های موجود در یوکاریوت ها را ب

                                                            
 

می کنند. ژن های دارای یک کپی که کد کننده اکثر پروتئین 

پلی مراز،  RNAهای درون سلول هستند مانند ژن های 

کریستالین و پروتئین های ریبوزومی که جهش در هرکدام از این 

ژن ها مرگ سلولی را در پی دارد. دسته دوم، ژن های با تکرار بالا 

ت این ژن ها زیاد است و دارای طیفی از که نیاز سلول به محصولا

ماهواره ای  DNAتکرار کم تا بسیار در ژنوم می باشند. 

،ترانسپوزون ها، ایمونوگلوبولین ها و هیستون ها در این دسته قرار 

رابط می باشد که این توالی ها دارای  DNAمی گیرند. دسته سوم 

ی از این ژن های کد کننده نیستند و هتروکروماتین ژنوم جزی

دسته می باشد. خانواده های ژنی جزء دسته دوم هستند که 

 و یا پشت سرهم تکرارهای آنها می تواند در طول ژنوم پراکنده

شروع  01. تحقیقات بر روی خانواده های ژنی در دهه (4-1)باشند

مروریمقاله 

  

1 Multigene family گروه، شناسی زیست بخش، علوم دانشکده، اصفهان دانشگاه ،ولیان صادق: مسئول نویسنده 
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شد، هنگامی که محققان در پی کشف این مسئله بودند که چگونه 

عث تنوع ژنتیکی در یک موجود یا در می تواند با 2افزونگی ژنی

یک جمعیت شود. اسمیت، هود و همکاران با تحقیقاتی که بر روی 

ایمونوگلوبین ها انجام دادند ثابت کردند که این خانواده ژنی از 

. در این نوع تکامل، (3, 1)پیروی می کند 9تکامل هماهنگ

ده اتغییراتی )جهش، نوترکیبی و غیره(که در توالی اعضای خانو

ژنی انجام می شود کاملا هماهنگ است و این اعضا بصورت 

مستقل دچار جهش و در پی آن تغییر توالی و تکامل مجزا نمی 

شوند. آنها پیشنهاد کردند که کراسینگ اورهای نابرابر و تبدیل 

نقش اساسی در تکامل ایمونوگلوبین ها ایفا کرده است.  4های ژنی

نواده های ژنی و تنوع آن ها علاوه در نتیجه برای بررسی تکامل خا

بر در نظر گرفتن میزان موتاسیون ها، رانش ژنی و انتخاب طبیعی، 

لازم است میزان رخداد این کراسینگ اورهای نا برابر نیز در نظر 

. تعدادی از این خانواده های ژنی در کنار چندین (3-0)گرفته شود

تشکیل دهند. یکی را  1ژن تک کپی می توانند یک ابر خانواده ژنی

از ویژگی های ابرخانواده های ژنی این است که اعضای آن ها 

دارای الگوهای متفاوت بیانی هستند. اما اعضای یک خانواده ژنی 

. خانواده های ژنی (11, 11)دارای الگوی بیانی یکسانی هستند

دارای ویژگی های جالب و متنوعی هستند که برای شناسایی و 

استفاده  3مطالعات فیلوژنتیکی و مقایسه ژنومیمطالعه آن ها از 

.  طبقه بندی آن ها دارای الگوهای متفاوتی می (12)می شود

ای  DNAباشد که این طبقه بندی ها بر اساس تشابه توالی های 

در ژن ها و یا تشابه عملکردی و ساختاری در محصولات این ژن 

مضاعف  ها انجام می شود. همانطور که گفته شد تبادل ژنی و

شدگی ژنی تاثیر بسزایی در تشکیل این خانواده ها دارند. نتیجه 

معمول این رخداد ها افزایش تعداد نسخه های یک ژن خاص می 

باشد که محصولات یکسانی را تولید می کند. با قرار گرفتن این 

ژن ها در کنار هم خانواده ژنی تشکیل می شود. اگر این نسخه ها 

نوم باشند و کنار هم قرار گیرند تشکیل در محدوده خاصی از ژ

خانواده های ژنی خوشه ای را می دهند. اما اگر این تکرارها در 

طول ژنوم پراکنده و پخش شوند خانواده های ژنی پراکنده را 

تشکیل می دهند. به علاوه در اثر این جابجایی ها این امکان وجود 

                                                            
2 Gene redundancy 
3 Concerted evolution 
4 Gene conversion 
5 Gene superfamily 

بدهد با اینکه شباهت دارد که توالی ژنی فعالیت خود را از دست 

ایجاد  0بسیار زیادی به توالی اولیه دارد. در نتیجه ژن های کاذب

می شوند که معمولا دارای محصول پروتئینی عملکردی نیستند. 

ژن های کاذب معمولا فاقد توالی پروموتری عملکردی هستند. 

این ژن های  کاذب هم عضوی از خانواده ژن اصلی می باشند. هم 

است ژن هایی ایجاد شوند که محصولات آن ها از  چنین ممکن

لحاظ توالی تشابه کمی دارند اما دارای موتیف ها و دومین های 

عملکردی محافظت شده ی مشابهی باشند.  تمامی این مثال ها 

بیانگر خانواده های ژنی مختلف می باشد که در این مقاله مورد 

ای درک بهتر این بررسی قرار می گیرند. در این مقاله مروری بر

ویژگی ها انواع طبقه بندی خانواده های ژنی مرور می شود و با 

ذکر مثال های متعدد، ویژگی ها و ساختار این خانواده ها بررسی 

می گردد. در انتها به بررسی نیروهای موثر در تشکیل این خانواده 

 مانند تکامل هماهنگ و انتخاب طبیعی می پردازیم.

 

 و ارتولوگژن های پارالوگ 

یکی از راهکارهای بررسی خانواده های ژنی مقایسه آن ها در 

بین گونه های مختلف است، این مقایسه می تواند در رابطه با ژن 

در میان  3یا ژن های متفاوت )پارالوگ( 8های یکسان )ارتولوگ(

گونه ها باشد. فرض کنید که ما می خواهیم اعضای دو خانواده 

را در دو گونه با هم مقایسه کنیم که این خانواده ها  Bو  Aژنی 

در اثر یک مضاعف شدگی ژنی در جد این دو گونه ایجاد شده اند. 

را خانواده ژنی  B2و  A2را مربوط به گونه اول و  B1و  A1اگر 

و هم  A2با  A1گونه دوم در نظر بگیریم مقایسه ای که در آن 

رسی ارتولوگ می نامند. سنجیده می شود را بر B2با  B1چنین 

اطلاعاتی که از این مقایسه بدست می آید مربوط به تغییراتی 

است که پس از جدا شدن این گونه ها از جد مشترکشان در ژن 

 A1آن ها ایجاد شده است. اما در بررسی های پارالوگ )مقایسه 

( بیشتر تفاوت های موجود در این خانواده های A2با  B1و   B2با 

وط به زمانی می شود که این خانواده ها در جد مشترک ژنی مرب

از یکدیگر جدا شده اند و دو خانواده ژنی مجزا را ایجاد کرده اند.  

میلیون سال  411بطور مثال یک مضاعف شدگی ژنی در حدود 

6 Comparative genomics 
7 Pseudogenes 
8 Orthologous 
9 Paralogous 
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 αپیش در ماهی های آرواره دار سبب شده است که دو خانواده 

گلوبین  αوبین انسانی با گل αگلوبین ها ایجاد شوند. مقایسه  βو 

موش یک مقایسه ارتولوگ می باشد که اختلافات میان این دو 

خانواده مربوط به زمانی است که این دو گونه از یکدیگر جدا شده 

ده گلوبین موشی نشان دهن βگلوبین انسانی با  αاند. اما مقایسه 

میلیون سال  411اختلافاتی میان این دو خانواده است که در پی 

تکامل ایجاد شده است. که این نوع بررسی یک مقایسه پارالوگ 

. این گونه مقایسه های ژنومی و در ادامه آن (13-19)می باشد

بررسی های فیلوژنتیکی سبب شده است که ساختار این خانواده 

های ژنی شناسایی شوند. بر اساس این ساختارها خانواده های ژنی 

ند. در ابتدا طبقه بندی را در گروه های متفاوتی جای می گیر

بررسی می کنیم که اساس آن تشابه در ساختار توالی ژن ها و 

 محصولات آنها می باشد.  

 

 خانواده های ژنی دارای محصولات یکسان

تولید می شوند  RNAدر درون سلول تعداد زیادی پروتئین و 

که تنوع زیادی دارند. یکی از راهکارهای ایجاد این تنوع حضور 

تعداد زیادی از ژن های عملکردی است. در ژنوم انسان و یوکاریوت 

ها تعدادی از ژن ها تکثیر و تکرار شده اند که عملکرد آن ها در 

فرآیندهای به خصوصی مثل همانند سازی و تولید پروتئین است. 

ال ژن های هیستون ها در بسیاری از موجودات حفاظت بطور مث

شده اند. محصول این خانواده ژنی در حفظ ساختار پروتئینی 

کروماتین نقش دارند. ژن های این خانواده تمایل دارند که با هم 

باشند هرچند که تعدادی از تکرارهای آن ها بصورت  11پیوسته

تکرارهای تکی )از پراکنده در ژنوم موجود می باشد. بطور مثال 

( H1 H2A H2B H3 H4( و پنج تایی )H3 H4(، دوتایی )H4ژن 

اصلی این ژن ها بر  11از آن ها در ژنوم دیده شده است. خوشه

قرار  1و خوشه کوچکتر آن ها بر روی کروموزوم  3روی کروموزوم 

 12های انتقالی RNA. مثال دیگر خانواده ژنی (10)گرفته است

دارند. این ژن ها به همراه ژن های عضو  41است که حدود 

کروموزوم پراکنده شده اند. هم چنین خوشه  0کاذبشان بر روی 

 tRNAدر ژنوم موجود می باشد.  tRNAهای بزرگی از ژن های 

                                                            
10 Linked 
11 Cluster 
12 tRNA 

دارای ژن های کاذب فراوانی می باشد که به نظر می رسد عامل 

. (13, 18)است 19RNAایجاد این ژن ها ترانسپوزیشن وابسته به 

کوچک هسته ای   RNAمثال دیگری از این دسته خانواده ژنی 

(snRNA می باشد. این )RNA  ها در ویرایش سایرRNA  ها و

 3ها دارای  snRNAنقش دارند.  14تشکیل کمپلکس اسپلایسزوم

می نامند. اعضای  U1-U6عضو اصلی هستند که آن ها را به ترتیب 

ه اند هم چنین دارای این خانواده نیز در طول ژنوم پراکنده شد

بر روی  U1ژن  111تا  91خوشه های ژنی در ژنوم هستند. حدود 

بصورت خوشه ای مشاهده می شوند که دارای  1کروموزوم 

های  DNAو هم چنین  9'و  1'همولوژی بسیار بالایی در نواحی 

بر روی کروموزوم  U2تکرار ژن  21تا  11رابط هستند. مثال دیگر 

کیلو باز را اشغال کرده  3حیه های حدود می باشد که نا 10

. این خانواده های ژنی دارای محصولاتی هستند که (21, 21)اند

عملکرد یکسانی دارند و برای حفظ تمامیت سلول ضروری می 

باشند. یکی از دلایل واضح وجود تکرارهای مکرر از این ژن ها، 

 نیاز بالای سلول به محصولات این ژن ها می باشد.

 

  خانواده های ژنی دارای توالی هایی با همولوژی بالا

برخی از خانواده های ژنی دارای همولوژی بسیار بالایی در 

سطح توالی خود می باشند. این خانواده ها معمولا در طول ژنوم 

پراکنده هستند. مثال شناخته شده این خانواده گلوبین ها هستند. 

عضو می باشد. میوگلوبین ها،  9در مهره داران این خانواده دارای 

α  وβ  عضو این خانواده هستند. این خانواده در  9گلوبین ها

گفته می  11گیاهان نیز وجود دارند که به آن ها لگ هموگلوبین

شود. در انسان میوگلوبین ها وظیفه ذخیره کردن اکسیژن در 

بافت های ماهیچه ای را به عهده دارند. اما هموگلوبین ها بیشتر 

خانواده  2انتقال اکسیژن دخالت دارند. هموگلوبین ها دارای  در

α  وβ  می باشند که این خانواده ها بسته به نیازهای فیزیولوژیک

بدن و در طی تکامل انسان ساختارهای متفاوت و متنوعی را به 

خود گرفته اند. دلیل ایجاد این تنوع قرارگیری ژن های 

ت سرهم بر روی هموگلوبین ها بصورت خوشه های و پش

تکامل این ژن ها در موجودات روند قابل  .(22)کروموزوم ها است

13 RNA-mediated transposition 
14 Spliceosome 
15 Leghaemoglobin 
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توجهی دارد. در مارماهی تنها یک نسخه از ژن میوگلوبین وجود 

دارد اما در قورباغه ها دو نسخه آلفا و بتا گلوبین بصورت خوشه 

. در پستانداران و پرندگان پیوستگی ژن (29)ای دیده می شود

های آلفا و بتا از بین رفته است و این خانواده های ژنی بر روی دو 

کروموزوم مجزا قرار گرفته اند. در انسان تمامی ژن های عملکردی 

در یک جهت در طول تکامل انسان بیان می شوند و یک روند 

خوشه وجود سریالی دارند. بدین صورت که ژنی که در ابتدای 

دارد در مراحل اولیه جنینی و ژن انتهایی خوشه در دوران 

مشاهده می  1بزرگسالی بیان می گردد. همانطور که در شکل 

واقع شده  13گلوبین بر روی کروموزوم  αشود خوشه ژن های 

ژن کاذب، دو ژن آلفا و یک  9است. این خوشه دارای یک ژن زتا،

-ζ -ψζ -ψα -ψα-α2-α1صورت ژن تتا می باشد و ترتیب آن ها ب

θ  واقع  11می باشد. خوشه ژن های بتا گلوبین بر روی کروموزوم

شده است. این خوشه دارای یک ژن اپسیلون، دو ژن گاما، یک 

ژن کاذب، یک ژن دلتا و یک ژن بتا می باشد و ترتیب قرار گیری 

است. همانطور که گفته شد این  ε-Gγ-Aγ-ψβ-δ-βآن ها بصورت 

در طول تکامل و بلوغ انسان بصورت سریالی بیان می شوند. ژن ها 

، هموگلوبین  ε ζ-هموگلوبین های رویانی بصورت تترامرهایی از 

و هموگلوبین های بزرگسالی  α-γهای جنینی تترامرهای 

 .(23-24)می باشند α-βتترامرهای 

  

ها نیز اعضای یک خانواده ژنی هستند. در اثر  پروتو انکوژن

افزایش بیان این ژن ها )در سطح توالی یا پروتئین( پدیده 

در سلول رخ می دهد. نتیجه نئوپلاسیا ایجاد یک توده  13نئوپلاسیا

در بافت ها می باشد که نسبت به سلول های طبیعی بافت دارای 

                                                            
16 Neoplasia 
17 Synteny 

ها  این ژنرشد بیشتر و خصوصیات متفاوتی هستند. محصولات 

(، گیرنده های Wntوظایفی از قبیل فاکتورهای رشد ترشحی )

( Ras(، انتقال دهنده های پیام سلولی )erbBسطح سلولی )

( را به عهده دارند. myc) DNAپروتئین های متصل شونده به 

عضو می باشد. محصولات این  11دارای  Wntبطور مثال خانواده 

ترشحی، یک دمین با همولوژی  Nژن ها دارای یک ناحیه انتهای 

پایین و یک ناحیه محافظت شده می باشند. این ناحیه حفاظت 

اسید آمینه تشکیل شده است که دمین های موجود  911شده از 

در طول  Wntدر آن بسیار حفاظت شده هستند. اعضای خانواده 

 10ژنوم پراکنده هستند اما تعدادی از آن ها یک الگوی سینتنی

 4دارای  erbB. خانواده (20)ا نیز بروز می دهندحفاظت شده ر

عضو می باشد. محصولات این ژن ها گیرنده های فاکتورهای رشد 

اپیدرمی می باشند که دارای فعالیت تیروزین کینازی هستند. 

دمین های کینازی این خانواده دارای همولوژی بسیار بالایی بوده 

 mycن های . ژ(28)و در میان موجودات حفاظت شده هستند

می باشند که به آن ها در اتصال  helix-loop-helixدارای دمین 

کمک می کند. اعضای این خانواده فاکتورهای رونویسی  DNAبه 

هستند و نقش اساسی در بیان ژن ها ایفا می کنند. مهمترین 

می باشند. مطالعات  c-myc ،L-myc ،N-mycاعضای آن ها 

-cر یک مضاعف شدگی در ژن تکاملی نشان داده است که در اث

myc  دو عضو دیگر یعنیL-myc  وN-myc  ایجاد شده اند. ژن

تولید کننده پروتئین های متصل شونده به  Rasهای خانواده 
18GTP  .هستند که در انتقال پیام نقش دارندras-N ،ras-H ،-K

ras  عضوهای این خانواده هستند که دارای همولوژی بالایی

. تمامی این (23) می باشد p21ها پروتئین  هستند و محصول آن

ژن ها مثال هایی از پروتوانکوژن هایی هستند که به دلیل تشابه 

 بسیار زیاد در توالیشان در یک خانواده ژنی طبقه بندی می شوند.
 

 خانواده های ژنی دارای دومین های حفاظت شده

همولوژی خانواده های ژنی که در این گروه وجود دارند دارای 

پایینی در سطح توالی هستند اما دمین های عملکردی آن ها 

بسیار مشابه و حفاظت شده است. محصولات این ژن ها معمولا 

در انسان جود  Paxژن  3در تکامل انسان نقش دارند. بطور مثال 

18 GTP-binding protein 

 

 گلوبین βگلوبین و  α. نمایی از ژن های 1شکل
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دارد که در طول ژنوم پراکنده هستند. این ژن ها که در تکامل 

نقش دارند همگی دارای یک اعضای بدن و هم چنین اعصاب 

مارپیچ آلفا می  3می باشند که دارای  DNAدمین اتصالی به 

نیز در تکامل نقش دارند و دارای  Hox. ژن های (91, 91)باشد

آمینواسیدی هستند که در میان اعضا حفاظت شده  31یک ناحیه 

وجود دارد که بر روی  Hoxخوشه ژنی  4می باشد. در انسان 

ختلف پراکنده شده اند. نکته جالب توجه در این کروموزوم های م

ژن ها این است که ژن های موجود بر روی یک خوشه دارای 

شباهت کمی با هم هستند. اما تشابه ژن ها در بین خوشه های 

. این (99, 92)موجود بر روی کروموزوم های مختلف زیاد است

 در بیانمتصل شوند و تاثیر زیادی  DNAپروتئین ها می توانند به 

در این پروتئین ها  DNAژن های خاص دارند. دومین اتصال به 

دارای شباهت بسیاری در ساختار و هم پوشانی در عملکرد می 

باشد. در نتیجه مشابه بودن عملکرد این پروتئین ها به واسطه 

حضور این دومین ها سبب شده است که ژن های آن ها در یک 

 خانواده طبقه بندی شود.

 
 ه های ژنی دارای موتیف های آمینو اسیدی کوچکخانواد

اعضای این دسته از خانواده های ژنی دارای محصولات 

متفاوتی هستند. هم چنین در طول توالی ژنی آنها همولوژی 

فراوانی وجود ندارد بلکه بر اساس همولوژی موجود در موتیف های 

هند. کوچک اسید آمینه ای، این ژن ها را در یک گروه قرار می د

حضور این موتیف ها سبب می شود که عملکرد محصولات این 

 DEAD boxژن ها بسیار مشابه باشد. بطور مثال خانواده ژنی 

 DEADموتیف مشابه هستند که یکی از آن ها  8دارای 

)آسپارتات، گلوتامات، آلانین، آسپارتات( می باشد. محصول این 

. مثال دیگر (91, 94)هلیکازی است RNAژن ها دارای فعالیت 

می باشد. محصولات آن ها دارای فعالیت  WD boxخانواده ژنی 

موتیف با طول  8تا  4های متفاوتی هستند. این ژن ها دارای 

-یکسان هستند که همه این موتیف ها به یک زوج تریپتوفان

  .  (90, 93)آسپارتات ختم می شود
ای در مطالعات مختلف نشان داده شده است که خانواده ه

ژنی می توانند بصورت پراکنده یا پشت سرهم )خوشه ای( در 

طول ژنوم قرار بگیرند. در اینجا به این نوع طبقه بندی اشاره کرده 

و مثال های آن ها را بررسی می کنیم. اساس این طبقه بندی 

 نحوه قرار گیری ژن ها در ژنوم می باشد.

 

 خانواده های ژنی خوشه ای 

بسیاری از خانواده های مهم ژنی بصورت خوشه ای در ژنوم 

استقرار یافته اند. بدین معنی که ژن های آن ها بصورت پشت 

سرهم بر روی کروموزوم ها قرار گرفته اند. این خانواده های ژنی 

بر اثر رخداد کراسینگ اوورهای نابرابر ایجاد شده اند که در طول 

و  rRNAطورمثال خانواده ژنی میوز یا میتوز رخ داده است. ب

هیستون ها دارای تکرارهای پشت سرهم زیادی در طول ژنوم 

هستند که دلیل عمده آن نیاز زیاد سلول به آنها است. ژن های 

ناحیه قابل  2در هستک واقع شده اند و دارای  rRNAخانواده 

رونویسی و غیر قابل رونویسی می باشند. با رونویسی از این ژن ها 

rRNA  هایs18 ،s28  وs8/1  تولید می شوند که با کمک

پروتئین های ریبوزومی در تشکیل ساختار ریبوزوم دخیل هستند. 

این ژن ها از تکامل هماهنگ پیروی می کنند که نتیجه آن 

همولوژی بسیار زیاد میان اعضای این خانواده می باشد. هرچند 

. (93, 98)ددر گونه های مختلف میزان این شباهت کاهش می یاب

مثال دیگر خانواده هیستون ها می باشد که میزان سنتز آنها در 

چرخه سلولی افزایش می یابد. ژن هایی از هیستون ها هم  Sفاز 

هستند که مستقل از چرخه سلولی سنتز می شوند. ژن های 

هیستون ها بصورت خوشه ای بر روی کروموزوم ها قرار می گیرند. 

نیز بصورت خوشه ای هستند اما نسبت به خانواده ژنی گلوبین ها 

مثال های قبل اعضای این خانواده دارای فعالیت های متنوعی 

هستند. همانطور که گفته شد میوگلوبین ها و هموگلوبین ها از 

عضوهای این خانواده هستند که به ترتیب در ذخیره سازی و 

 انتقال اکسیژن نقش دارند.

 

 خانواده ژنی پراکنده

حقیقات انجام شده مشخص شده است که خانواده بر اساس ت

های ژنی پراکنده در اثر فعالیت رونویسی معکوس ایجاد شده اند. 

 DNAیک نسخه  RNAدر طول این پدیده از روی رونوشت 

حاصل می شود که به مرور زمان در ژنوم وارد می شود. این ژن 

ی ها از روی رونوشت های فعال ژن ها ایجاد شده اند پس دارا
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اینترون نمی باشند. با مرور زمان این توالی ها بصورت ژن های 

کاذب در ژنوم مشخص می گردند. به این توالی های وارد شده در 

گفته می شود که در صورت کسب فعالیت  13ژنوم توالی معکوس

. تعداد محدودی از (41, 41)گفته می شود 21به آن ژن معکوس

رند. ژن فسفوگلیسرات ژن های معکوس در ژنوم انسان وجود دا

کیناز مثالی از آن ها می باشد که بر روی کروموزوم های اتوزوم 

 Xوجود دارد. نوع تنظیم این ژن با ژن موجود بر روی کروموزوم 

متفاوت می باشد. همانطور که گفته شد اکثر این توالی های 

معکوس به ژن های کاذب تبدیل می شوند. مثال های این ژن 

تند از آرژینینوسوکسینات سنتتاز، بتا توبولین، های کاذب عبار

 .L32 (42 ,49)و پروتئین ریبوزومی  Cسیتوکروم 

 

 ابرخانواده های پراکنده و خوشه ای

های ژنی اغلب دارای اعضای پراکنده و خوشه ای  ابرخانواده

می باشند. ژن های خوشه ای خانواده های ژنی را تشکیل می 

دهند که دارای فعالیت مشابهی هستند اما خانواده های پراکنده 

دارای فعالیت های متنوعی هستند. هرچند در برخی خانواده های 

که در کنار  دیده شده است که ژن های خوشه ای Hoxژنی مانند 

هم بر روی کروموزوم قرار گرفته اند دارای فعالیت های متفاوتی 

. ابرخانواده ایمونوگلوبین ها دارای اعضای خوشه (44)نیز هستند

ای و پراکنده هستند. فعالیت اعضای آن بسیار متنوع می باشد 

بدین گونه که تعدادی از عضوهای آن دارای دمین های متفاوتی 

های ایمونوگلوبینی هستند. خانواده ایمونوگلوبین علاوه بر دمین 

ها بزرگترین عضو این ابرخانواده می باشد که محصول آن ها آنتی 

بادی می باشد. این آنتی بادی ها در جریان خون آنتی ژن ها 

راشناسایی کرده و پاسخ های ایمنی مشخصی را راه اندازی می 

کد می شوند.  Jو  V ،Dکنند. این آنتی بادی ها توسط قطعات 

این قطعات با استفاده از سیستم نوترکیبی کنار هم قرار می گیرند 

و ترکیباتی را تشکیل می دهند که بسیار متنوع بوده و برای 

شناسایی انواع آنتی ژن ها کاربرد دارند. به نظر می رسد برای 

ایجاد این تنوع به بروز موتاسیون در این ژن ها نیز نیاز می باشد. 

ب طبیعی بصورت دقیقی بر روی این موتاسیون ها عمل کرده انتخا

                                                            
19 Retrosequence 
20 Retrogene 
21 Major histocompatibility complex 

. عضو دیگر ابرخانواده (43, 41)و باعث بروز این تنوع شده است

می باشد.  21ایمونوگلوبین ها کمپلکس های بزرگ سازگار نسجی

این کمپلکس ها دارای پلی مورفیسم های زیادی هستند و به 

ر علم پزشکی بسیار دلیل تاثیر آن ها در بیماری های مختلف، د

. تنوع موجود در این ژن ها از (48, 40)مورد مطالعه می باشند

نوترکیبی های غیر متعارف میان کروموزوم ها ایجاد می شود. 

تحقیقاتی که بر روی توالی جایگاه شناخت این کمپلکس ها انجام 

شده است نشان می دهد که انتخاب طبیعی باعث بروز تنوع در 

 22یدی شده است. بطور همزمان تبدیل ژنیتوالی آمینو اس

بخصوص در ژن های جایگاه شناسایی تنوع لازم برای عملکرد 

 .(11, 43)انتخاب طبیعی را بوجود می آورد

 

    نیروهای موثر در تشکیل خانواده های ژنی

پس از بررسی ساختار خانواده های ژنی و محصولات آن ها، 

نیروهای دخیل در تشکیل و حفظ این خانواده های ژنی را مرور 

می کنیم. فرآیندهای متفاوتی در مضاعف شدگی ژنی دخیل 

هستند. پلی پلوئیدی، دوبرابری قطعه ای )پشت سرهم( و 

تند. در نمونه هایی از این فرآیندها هس 29ترانسپوزیشن معکوس

پلی پلوئیدی تمامی ژن های ژنوم دوبرابر می شوند اما در دو 

فرآیند دیگر تنها قطعه کوچکی از ژن دو برابر می شود. پلی 

پلوئیدی به دو دسته آلوپلوئیدی و اتوپلوئیدی تقسیم بندی می 

شود. در اتوپلوئیدی یک ژنوم مشخص دوبرابر می شود اما در 

ونه نزدیک در کنار هم قرار گرفته و آلوپلوئیدی دو ژنوم از دو گ

سپس دوبرابر می شوند. پدیده پلی پلوئیدی دلیل اصلی تشکیل 

بسیاری از خانواده های ژنی بخصوص در گیاهان می باشد. مضاعف 

شدگی قطعه ای در تشکیل خانواده های ژنی خوشه ای دخیل 

می باشد. این قطعه دو برابر شده می تواند قسمتی از ژن یا حتی 

ناحیه ای بزرگتر از ژن باشد. اما با توجه به عملکرد انتخاب طبیعی 

بر روی این قطعات معمولا توالی مربوط به ژن در ناحیه دوبرابر 

شده باقی می ماند. مضاعف شدگی قطعه ای در پی بروز کراسینگ 

اوورهای نابرابر ایجاد می شود. پس از تشکیل یک خوشه ژنی 

. این (12, 11)بیشتر می شود میزان این کراسینگ اوورها

22 Gene conversion 
23 Retrotransposition 
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دوبرابری های پی در پی سبب می شود که خوشه ژنی از ژن های 

یکسان تشکیل شود که تحت کنترل انتخاب هماهنگ قرار می 

گیرند. در واقع تکامل این ژن ها تحت تاثیر یک تعادل است. 

تعادلی که میان تنوع ایجاد شده توسط جهش نقطه ای و یکسان 

شده توسط مضاعف شدگی ها وجود دارد. نتیجه ایجاد  24سازی

این تعادل باعث ایجاد تنوع ژنتیکی در ژنوم موجودات می 

. در اثر فرآیند رونویسی معکوس توالی هایی ایجاد (11-19)گردد

می شوند که پس از اتصال به ژنوم توالی های تکراری طولانی در 

داد ن پدیده تعژنوم ایجاد می کنند. همانطور که گفته شد در اثر ای

های فاقد اینترون که در اثر رونویسی معکوس از  DNAزیادی از 

به دست آمده است وارد ژنوم شده و سبب می شود  RNAروی 

 LINEو  SINEکه خانواده ژنی جدیدی ایجاد گردد. توالی های 

مثال هایی از این دسته می باشند که در اثر رونویسی معکوس در 

مثال معروف این دسته  Alu. توالی های تکرار ژنوم ایجاد شده اند

هزار تکرار در ژنوم می باشند. این  111می باشند که دارای حدود 

می باشند و  7SL RNAتوالی ها بسیار شبیه به توالی های 

 RNAتحقیقات نشان داده است که همولوژی نزدیکی با ژن های 

م دارای یک آنزی LINE. توالی (10, 13)های کوچک دارند

رونوشت بردار معکوس هستند که به کمک آن می توانند 

رتروترانسپوزیشن را انجام بدهند. البته اکثرا این توالی ها کوتاه 

 111هستند و عملکرد خود را از دست داده اند. حدود  21شده

. (13, 18)هزار نسخه از این توالی ها در ژنوم انسان وجود دارند

ه در صورت وجود شرایط بهینه حضور این تکرارها نشان می دهد ک

می توان از رونوشت های ژن ها برای تشکیل خانواده های ژنی و 

هم چنین ایجاد تنوع در ژنوم استفاده کرد. این شرایط بهینه شامل 

وجود رونوشت های کارا از ژن، حضور یک آنزیم رونوشت بردار 

ای ایجاد شده در پایین دست  DNAنسخه  23معکوس و جایگیری

 وتری مناسب می باشد.پروم

 

 تکامل هماهنگ و انتخاب طبیعی

می  20تمامی ژن های مضاعف شده تحت تاثیر انتخاب مثبت

باشند و در صورتیکه دارای عملکرد بوده و بیان شوند بر اثر این 

نیروی تکاملی تغییر می یابند. سرعت تکامل این ژن ها نسبت به 

                                                            
24 Homogenization 
25 Truncated 

ژن های تک کپی که دارای جهش می باشند کمتر است. بطور 

و هیستون ها دارای نسخه های فراوانی در  rRNAمثال ژن های 

آن ها توسط این انتخاب مثبت ژنوم هستند و هرگونه جهشی در 

حذف می شود. تکامل هماهنگ با تکرار کردن این نسخه های 

معیوب به انتخاب مثبت کمک کرده که فعالیت دقیق تر و بهتری 

را بر روی این ژن های جهش یافته انجام دهد. در عین حال دوبرابر 

شدن ژن ها باعث تضعیف نیروهای تکاملی می شود. در واقع 

سخه های کارای یک ژن باعث می شود که نسخه های افزایش ن

معدود جهش یافته نادیده گرفته شده و در ژنوم باقی بمانند. پس 

انتخاب مثبت زمانی تاثیر مستقیم خود را بر روی ژن می گذارد 

که ژن فعالیت جدیدی را کسب کند. در واقع پس از اینکه ژنی 

والی اتی را در تفعالیت جدیدی را کسب می کند بلافاصله تغییر

خود ایجاد می کند که نتیجه تاثیر انتخاب مثبت است. البته در 

مواردی از آنجا که این تغییرات می تواند تنها در اثر تضعیف تاثیر 

انتخاب طبیعی نیز ایجاد شده باشد، تعیین اینکه این تغییرات 

توالی تاثیر انتخاب مثبت است دشوار می باشد. مثال های این 

ت در ژن های هموگلوبین امبریونیک پریمات ها، لیزوزوم تغییرا

معدی جوندگان و رنگدانه های بینایی پستانداران می باشند. 

ویژگی دیگر دوبرابری ژن ها تمایز و تغییر الگوی بیان این ژن ها 

می باشد که سبب تخصص یافتگی این ژن ها می شود. این ویژگی 

موجودات دخیل هستند  برای فاکتورهای رونویسی که در تکامل

بسیار حیاتی می باشد از آنجاییکه هر تغییری در الگوی بیان ژن 

های تحت کنترل آن ها تاثیرات خود را بر مورفولوژی موجود می 

 .(39-31)گذارد

 

 بحث و نتیجه گیری

در سال های گذشته و با استفاده از تکنیک های نوین ژنتیکی، 

بسیاری از ویژگی های خانواده های ژنی  دانشمندان توانسته اند

را کشف کنند. اعضای این خانواده ها شباهت بسیاری در توالی و 

نیز در عملکرد دارند. تعداد تکرار این ژن ها در ژنوم بسیار است 

که این ویژگی به رفع نیازهای سلول و نیز بالا رفتن تنوع ژنتیکی 

به محققان در زمینه موجود کمک می کند. بررسی این خانواده ها 

تکامل کمک بسیاری کرده است. این خانواده ها در طول زمان 

26 Integration 
27 Positive selection 
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تغییرات محسوسی در گونه های مختلف داشته اند. این تغییرات 

با سرعت های متفاوتی در گونه های مختلف رخ داده اند که با 

مقایسه آن ها می توان نحوه گونه زایی و ویژگی های اجداد 

کرد. با استفاده از این ژن ها می توان روند مشترک را شناسایی 

تکاملی موجودات را در سطح مولکولی تشخیص داد و  نظریات 

تکاملی را تکمیل و تصحیح کرد. با مقایسه این ژن ها می توان 

نحوه تنظیم ، تغییر و ایجاد ژن ها مختلف را در طول زمان 

تشخیص داد. هم چنین بررسی این خانواده ها در درمان بسیاری 

از بیماری های ژنتیکی مانند تالاسمی، لوکمیا و آنمی اهمیت 

بسیاری دارد. با وجود کشف ویژگی های مختلف خانواده های ژنی 

، in vivoنواده ها در سطح خاص هم چنان مطالعات بر روی این خا

in silico  وin vitro  .ادامه دارد 
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Abstract 

Gene families are considered as groups of homologous genes which they share very similar sequences and they may have 

identical functions. Members of gene families may be found in tandem repeats or interspersed through the genome. These 

sequences are copies of the ancestral genes which have underwent changes. The multiple copies of each gene in a family 

were constructed based on gene duplications and reverse transcription in the genome, which in turn, would give rise to 

gene variability in an individual or population. Furthermore, it would provide the cell`s vital demands for duplication, 

transcription, and translation. Differences in family size due to gene duplication and gene loss in cell-specific lineages 

may provide insights of evolutionary forces that have shaped the mammalian genome. Positive selection and concerted 

evolution are the main forces and the original candidates of shaping gene families and their larger partner, gene 

superfamily. 

Keywords: Gene Family, Gene Superfamily, Concerted Evolution, Gene Duplication 
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