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 Introduction: The order of scorpions belongs to the category of arachnids and the branch of 

arthropods, and according to the extensive studies that are being carried out today in the field 

of phylogenetic and morphological around the world, the classification of scorpions is also 

being updated. The aim of this studies reconstructs the metabolic network of Androctonus 

crassicauda and Hemiscorpius lepturus using RNA-seq studies for suggestion of key 

metabolic genes differentially expressed between two scorpion species as a molecular marker 

to evaluate the genetic diversity of different scorpion species.  

Materials & methods: For this purpose, Scorpions were caught using ultraviolet light in 

different areas of Khuzestan province (10 samples of each species). Scorpions were poisoned 

by electric shock method, and after 72 hours of poisoning, the venom gland was isolated and 

powdered using a porcelain mortar and liquid nitrogen. RNA extraction from the venom gland 

was performed using the commercial RNeasy Animal Mini Kit (Qiagen, Valencia, CA, USA) 

according to the company's instructions. Transcriptome sequencing and differential gene 

expression analysis of two scorpion species were performed by RSEM software.  

Results: The results of analyzes showed that a total of 688060 genes were identified in two 

species, of which 42676 genes had significant differences in expression (p<0.05). The gene 

ontology of the differentially expressed genes was performed using Kegg and GO databases 

and the results showed that the genes involved in the metabolic pathway are the most abundant. 

Reconstruction of scorpion metabolic network and its analysis using string database and 

cystoscope software led to the identification of 5 metabolic hub genes. Finally, using the amino 

acid sequences of Hub genes (triose phosphate isomerase, citrate synthase, glucose  

6-phosphate isomerase, catalase and enolase), a phylogenetic tree was constructed using 7 

scorpion species.  

Conclusion: This study evaluated the use of these 5 metabolic genes to study phylogenetic 

relationships in scorpions. 
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 مقاله پژوهشی   
 
 

با   Hemiscorpius lepturus و Androctonus crassicaudaعقرب  ود ای بررسی تنوع گونه 

 RNA-seqهای متفاوت بیان شده در داده های متابولیسمیاستفاده از ژن
 

 

   3، ریحانه سلیمانی2، فاطمه ثعلبی*1، عاطفه چمنی1نژادانلهام پوندها

 ایران   اصفهان،  اسلامی،  آزاد   دانشگاه  ،(خوراسگان)  اصفهان  واحد  زیست،محیط    گروه  1
   ترویج   سازمان تحقیقات، آموزش وغرب کشور،  بخش جانوران سمی و تولید پادزهر، موسسه تحقیقات واکسن و سرم سازی رازی شعبه جنوب   2

 اهواز، ایران ،  کشاورزی    
 ایران   اصفهان،  ،اسلامی آزاد  دانشگاه  ،(خوراسگان)  اصفهان  واحد  ،پزشکیگیاه  گروه  3

 چکیده   کلمات کلیدی 

 عقرب
 وزستان خاستان 

 تنوع ژنتیکی
Androctonus crassicauda  

Hemiscorpius lepturus 
 شبکه متابولیسمی 

 ها ژن یشناسیهست

 

  

در سراسر   یامطالعات گستردهکه  اینبا توجه به  .  شوندبندی میدسته  انیو شاخه بندپا  انیرده عنکبوتجزء  ها  راسته عقرب   : مقدمه  

مطالعه    اینباشد.  یم  یروز رسان  حال به  در  ز ی ها نعقرب  یبنددسته  ، در حال انجام است  یکیو مورفولوژ  یکیلوژنتیدر حوزه فجهان  

بازساز.  انجام گردید  1400سال    در از پژوهش حاضر،   و  Androctonus crassicauda هایقربع   یمسیمتابولشبکه    یهدف 

Hemiscorpius lepturus با استفاده از مطالعات RNA-seq دو گونه    نیشده ب  انیمتفاوت ب  یدیکل  یسمیمتابول  یهاژن  یو معرف

   مختلف عقرب بود.  یهاگونه ن یب یکیتنوع ژنت یابیارز ی برا یعنوان نشانگر ملکولهعقرب ب

با استفاده از نور فعقرب  دیص  ها: مواد و روش  نمونه از هر گونه(.    10)  مختلف استان خوزستان انجام شد  یو در نواح  رابنفش ها 

و با استفاده    یغده زهر جداساز  ،یرگیساعت از سم  72انجام شد و پس از گذشت    یکالکتری  شوک  روشبه  هااز عقرب  یرگیسم

ما  ینیاز هاون چ ازت  استخراجدیپودر گرد  عیو   . RNA از ک استفاده  با     RNeasy Animal Mini Kitیتجار  تیاز غده زهر 

(Qiagen, Valencia, CA, USA)   دو گونه عقرب    پتومیترانسکر  یابییمنظور توال  ن ی. به ادیالعمل شرکت انجام گردطبق دستور

 .دیگرد زیآنال RSEM افزارها توسط نرمژن انیانجام شد و تفاوت ب

 ی ژن دارا  42676تعداد    ن یاز ا  شدند که   یی دو گونه شناسا ن یدر ب  ژن  یونی 688060ها نشان داد که در مجموع  زی آنال  ج ینتا: نتایج 

انجام شد   GO و KEEG یهاگاهیشده با استفاده از پا  انیمتفاوت ب  هایژن  یشناسیهست(  p   >05/0 (بودند  یداری معن  انیتفاوت ب

عقرب و    یسمیشبکه متابول  یباشند. بازسازیرا دارا م  یفراوان   ن یترشیب  یسمیمتابول  ریدر مس  لیدخ  یهانشان داد که ژن  ج یو نتا

. در  دیگرد  یسمیژن هاب متابول  5  ییمنجر به شناسا  پیتواسکیافزار ساو نرم  نگیداده استر  گاهیآن با استفاده از پا  لیو تحل  هیتجز

کاتالاز و    زومراز،یا  اتفسف  -6سنتاز، گلوگز    تراتیس  زومراز،یفسفات ا  وزیژن هاب، )تر   یا نهیآمدیاس  یبا استفاده از توال  تینها

 شد.   م یگونه عقرب ترس 7 ن یب یکیلوژنتیانولاز( درخت ف

 .کرد یابیها کارآمد ارزعقرب در یکیلوژنتیروابط ف یبررس یارا بر یسمیژن متابول 5 نیاستفاده از ا قیتحق  نیا  گیری: حث و نتیجه ب 
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 قدمه م
و  ها به رده عنکبوتیان و شاخه بندپایان تعلق دارد  راسته عقرب         

گسترده  مطالعات  به  توجه  امبا  که  و  ای  فیلوژنتیکی  حوزه  در  روزه 

ها  بندی عقربحال انجام است دسته  درجهان   در سراسر  مورفولوژیکی

بندی  دسته  تاکنونبا این وجود    باشد،نیز در حال به روز رسانی می

به  که    استگونه    2231شامل  ها  عقرب و  208متعلق   20  جنس 

های  خانواده  ترینیمیاز قد  عنوان یکیبهها  عقرب  .( 7)  باشدمی  خانواده

پذیری زیستی، سازگاری مکانی،  انعطاف   اند وشده دنیا شناخته    زنده

یی  عوامل زیستی و آب و هوا  (،37)  تغییرات خصوصیات اکولوژیکی

موجب گوناگونی در  و یا ارتباط متقابل هر یک از این فرآیندها  (15)

نشان داد   های فیلوژنتیکآنالیز.  ها گردیده استشناسی عقرب ریخت

شدن فیزیکی   از جدا و بعد (35،  18)  پیش سال میلیون  350  تقریباً که

های  ویژگی  با  جنس  امریکا، چندین  جنوب و  افریقا  صفحات  از  هاییبخش

  ، .sp.   Buthus،Mesobuthus spشامل  که  آمدند  وجودبه   متفاوت

Parabuthus sp.،Hottentotta sp. ، Leiurus sp. وAndroctonus sp. 

ترتیب در شمال  به  .Centruroides spو    .Tityus spافریقا و آسیا و   در

های ایران  عقرب  تحقیقات جدید  مطابق(. 10امریکا هستند )  و جنوب

  Hemsicorpidae  و  Buthidae  ،Scorpionidaeمتعلق به سه خانواده  

دو گونه مهم    (.8)گونه هستند    64جنس و    19شامل  باشند که  می

استان خوزستان      Hemiscorpiusو    Androctonusشامل  عقرب در 

  Hemsicorpidaeو  Buthidae  هایخانواده  به  متعلق  ترتیببه  که  هستند

ایران،    هستند. در  شده  انجام  مطالعات  آخرین  از  طبق  گونه  سه 

  ، Androctonus crassicauda  های نام   به  Androctonus  جنس

Androctonus baluchicus    و Androctonus robustus   موجود است

جنس    (21) سه  این  از  ترین  بیش  Androctonus crassicaudaو 

  Hemiscorpius  چهار گونه از جنسدر ایران .  باشدفراوانی را دارا می

شده گزارش  شامل  است  نیز    ، Hemiscorpius lepturus  که 

Hemiscorpius acanthocercus  ،Hemiscorpius maindroni   و  

Hemiscorpius enischnochela  ( 26)  هستند.  Hemiscorpius lepturus  

عنوان عقربی که زهر آن خاصیت هموتوکسیک و سیتوتوکسیک به

از    .(1)  آیدحساب میبهترین عقرب ایران و خوزستان  خطرناک  ،دارد

و  جاییآن خویشاوندی  وضعیت  به  مربوط  مورفولوژیک  صفات  که 

از آن بنابراین برخی  از نظر  تاکسونومیک جامع و دقیق نیستند،  ها 

های  ها از طریق روشبوده و بازبینی کامل این گونه  اعتبار مشکوک 

  توسط نویسندگان مختلف پیشنهاد شده است   یو فیلوژنیک  مولکولی

ها در ایران به سنجی عقربریختپیشین  تحقیقات  که  جااز آن  .(10)

وجود    احتمال وجود خطاهای آماریصورت سنتی بوده و در نتیجه  

برای بررسی فیلوژنی های مولکولی  استفاده از تکنیکبنابراین  ،  دارد

  یلوژنیف  زی آنال  ،و همکاران  Jafari  اخیراًرسد.  نظر میها لازم به عقرب

با استفاده    را  خوزستان استان Androctonus crassicuda یو مورفولوژ

  ی ملکول  یلوژنیف  یبررس  ،همکارانو     Chahariو    S rRNA 16  (17 )از  

  ی براساس توالرا لپتوروس استان خوزستان  وسی اسکورپ یعقرب هم

DNA 2  هیدر ناح یبوزومیر ITS2 (Internal Transcribed Spacers)  

تنوع   یبررسای جهت اما تاکنون مطالعه  .قرار دادند یمورد بررس( 7)

  ی ها از ژن  استفاده  با H. lepturusو   A. crassicaudaعقرب   دو  یا گونه

نشده است.   انجام  RNA-seq یهاداده در شده انیمتفاوت ب یسمیمتابول

این به  توجه  تکامل  با  مورفولوژیکی  و  مولکولی  شواهد  براساس  که 

از  عقرب بیش  به  می  400ها  بر  قبل  سال  بنابراین  گرداندمیلیون   ،

موجودات    یبررس این  زهر  غده  فعالیت  در  دخیل  ژنی  ساختارهای 

عقربمی شناسایی  برای  نوین  روشی  باشد  تواند  امروزه    .(32)ها 

یابی نسل جدیدرویکردهای مختلف   بسیار    توالی  استراتژی  به یک 

ترانسکریپتوم   .است  شده   تبدیل  موجودات  پیچیدگی درک  برای   قدرتمند

می ایزوفرم ژن تواند  موجودات  و  جدید  آنهای  آشکار  های  را    وها 

ها  بیان ژنها و سطوح  ها، ساختار ژنپروفایل کاملی از ترانسکریپت

اختیار   در  قرار  را  قبیل  تکنیک  (. 12)دهد  محقق  از  مولکولی  های 

و شناسایی  آنالیز ترانسکریپتومی  جدید ترانسکریپتوم،    نسل  یابیتوالی 

ژن تکثیر  میو  متابولیسم  در  نتایج  های دخیل  به  رسیدن  در  تواند 

  ی بررسرو هدف از این مطالعه  از اینموثری باشد.    تر گامنهایی دقیق

آندروکتونوس و همی اسکورپیوس استان  بعقر  یلوژنیفروابط   های 

مسیرهای متابولیسمی   های مهم دخیل درژن توالی اساسخوزستان بر

 در نظر گرفته شده است.   RNA Seqهای حاصل از  با استفاده از داده

 

 ها واد و روش م 

:  ترانسکریپتوم  یابیتوالی  و   RNA  استخراج   ،عقرب   آوری جمع        

)باغملک، رامهرمز و   خوزستاناستان از نواحی مختلف  هاصید عقرب

است  وایذه(   عقربف با  شد.  انجام  فرابنفش  نور  از  گونه  اده  دو  های 

Androctonus crassicauda    وHemiscorpis lepturus  (10    نمونه

گونه(  عقرب هر  صید    از  از  شناسایی  پس  جعبهجهت  های  توسط 

نگه آزمایشگاه  مخصوص  به  عقرب  تحقیقات  داری  موسسه  بندباپان 

سرم  واکسن جنوبو  رازی  داده  سازی  انتقال  اهواز  در  کشور  غرب 

و پس  شد روش شوک الکتریکی انجام  ها بهگیری از عقربسمشدند. 

گیری، غده زهر جداسازی و با استفاده از  ساعت از سم 72گذشت از 

ه زهر با داز غ  RNAاستخراج  هاون چینی و ازت مایع پودر گردید.  

تجاری کیت  از   ,RNeasy Animal Mini Kit (Qiagenاستفاده 

Valencia, CA, USA)  پس    انجام گردید.العمل شرکت  طبق دستور

با استفاده از نانودراپ   استخراج شده  RNAی هانمونه  تیفیک دییتا  از
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  ی ابییمناسب جهت توال  تیفیبا ک  ییهانمونه  ،یو ژل الکتروفورز افق

paired-end  یخردشدگ  عدم  اریمع  . شدند  کره ارسال  ماکروژن   شرکت  به  

هایی با کیفیت و نمونهد.  شدنتوسط شرکت تعیین    RNA  هاینمونه

بالای   خردشدگی  عدم  معیار  و  مناسب  توالی  6کمیت  یابی  جهت 

 2000Illumina  دستگاه  وسیلهبه  یابیی توال  ندیفرا  شدند.  انتخاب

Hiseq انجام   شرکت العمل مربوط بهدستورو مطابق  ماکروژن  شرکت

   .ندبود  دو جهت خوانشصورت  هو ببیت    150ها  طول توالی  شد.

ترانسکریپتومو    هاداده  آنالیز         کیفیت  بررسی  :  پیکربندی 

افزار  با استفاده از نرمقبل و بعد از ویرایش  یابی شده  های توالیداده

Fastqc    با کیفیت   هایخوانشحذف    وتحت سیستم عامل لینوکس

ازیین  پا استفاده    . (5)  انجام شد   0.36Trimmomatic v  افزارنرم   با 

  Fastqcافزار  مجدد با نرم تیفیک  دییتا شده پس از رایشیپ  یهاخوانش 

پیکربندی ترانسکریپتوم    .گرفتند  قرار استفاده مورد بعدی هایآنالیز برای

عقرب   دو  زهر   Hemiscorpiusو    Androctonus crassicaudaغده 

lepturus  روش با De-Novo    افزار  نرمو با استفاده ازTrinity (2.0.3V  )

نیز  سازنده زهر   یهاژن  ینیو پروتئ  ی دینوکلئوت  یتوال  شد.  انجام  (11)

 (.  14)  ندشد استخراج  TransDecoder-Trinotate pipeline از استفاده با

ها آن  انیکه ب  ییهابه ژن  دنیرس  یبرا:  لیز تفاوت بیان ژنآنا       

گون متفاوت  هدر  مختلف  بستهنرماز    استهای  و    ی آمار   یهاافزارها 

یونی  رونوشت    یفراوانتوان استفاده کرد. در این مطالعه  می  یمختلف

 FPKM  (fragments per kilobase of transcript  حسببر  هاژن

sequence per million base pairs sequenced)  افزارنرم  توسطRSEM 

و    یمصورساز   منظورهب  شده محاسبه شد.  نهیبه  یبا پارامترهاو    (3)

  ی آمار یهامتفاوت از بسته  انیبا ب ییهاحاصل از ژن جیدادن نتا  نشان

 استفاده شد.   Rتحت  

پس از استخراج  :  شده  نی متفاوت بیاهاژن   شناسیهستی       

پایگاه   از عقرب،    دو   های داده   از مجموع شده    های متفاوت بیان ژن 

  تجزیه جهت /https://david.ncifcrf.govآدرس به  DAVID  اطلاعاتی

ها  ژن این    زیستی   مسیرهای   و   بیولوژیکی   فرایندهای   تحلیل   و 

 KEGGو    GO  یهابا اتصال به پایگاه داده  این پایگاه    (.9)شد   استفاده

ها در این فرایند دخالت  بیولوژیکی خاص که ژن  به بررسی فرایندهای

و مسیرهای  عملکردی   فرایندها، بررسی  بندی اینرتبه چنینو هم  دارند 

   پردازد.ها میمتابولیکی ژن 

متفاوت بیان شده در  های  ژن  آنالیز شبکه ژنی متابولیسم       

عقرب  گونه  بین ژنبه :  دو  ارتباط  و  برهمکنش  بررسی  های  منظور 

 و جزیهو جهت ت  STRING  10افزاراز نرم   یدرگیر در مسیر متابولیسم

 افزار سایتواسکیپ ورژناز نرم سازی اطلاعات مجسم و شبکه تحلیل

های  مرتبط با داده   ی متابولیسم   ه شبک   نهایت   در  شد. استفاده 3.7.1

  melanogaster  های داده   مجموع   از   استفاده   با   ها عقرب   شده   بیان   متفاوت 

Drosophila  استرینگ پایگاه  آدرس  در    https://string-db.org  به 

گرفت قرار  آنالیز  مورد  و  این  رسم  توسش.    cytoNCAافزونه  ط  بکه 

  Degree)) هدرج  ،ت مرکزی هایاخصش   اساسرب   و Cytoscapeدر   ودموج

درجه    دای واج هره تحلیل شد. گ  ه وتجزی  ،Betweenness))و گلوگاه  

  . کلاسترها دندش هگرفت رنظ  در (hub)  هاب هایژن  عنوانبالا در شبکه به

  /MCODE  (ftp://ftp.mshri.on.ca/pub/BIND/Tools  الگوریتم  توسط

MCODE)  (.4)ند  تعیین و بررسی گردید   

:  هاب متابولیسمی  هایژن  از  با استفاده  فیلوژنی درخت  رسم        

از    ،ایی شدههای هاب شناسهای مربوط به ژنیتوال  تمام با استفاده 

رونوشتبلاست   استخراج    H. lepturusو    A. crassicauda  یهااز 

این پروتئینهای  توالی  یافتندلیل عدم  به.  ندشد سایر    ها درهمتراز 

دست آوردن  هدر این مطالعه برای ب،  NCBI  های ثبت شده درعقرب

برای  .  انجام شد  عقرب دیگر گونه  5آنالیز ترانسکریپتومی    ،هااین توالی

گونه    5مربوط به     RNA-seqیابیهای خام توالیداده  این منظور ابتدا

 Androctonus australis  (815889SRX،)Hottentottaهای  عقرب

trilineatus  (815889SRX،)  Mesobuthus martensii  (13244653SRX،) 

Superstitionia donensis  (815944SRX  )و  Euscorpius italicus  

(815942SRXاز )    بخشSRA  به    مربوطNCBI  کیفیت شدند.    دانلود  

از نرم های خام  داده استفاده  از  بررسی گردید و    Fastqcافزار  با  پس 

  پیکربندی   ، 0.36Trimmomatic v  افزارنرم  با  هاداده  ویرایش

با    گونه  5این  ترانسکریپتوم   روش  مطابق  و    De-Novoروش  عقرب 

برای   شده  گونه  پیذکر  دو  مطالعهعقرب  کربندی  شد.    ،مورد  انجام 

  TransDecoder-Trinotate pipeline  با استفاده از  ینیپروتئهای  یتوال

پروتئینی    شدند،  بازیابی توالی  آن  از  متابولیسمی    یهاژنپس  هاب 

(Tpi  ،Kdn  ،Pgi  ،Cat    وEno)    با استفاده از بلاست پروتئینی از کل

  ی های چندگانه توال  یهای ترازهمشدند.    ج استخرا  آمدهدست به   هایداده

ا  یافته شده  ینیپروتئ از    مطالعه  نیدر  استفاده    ی تراز زار همفانرم با 

Clustal W    نتا(39)انجام شد درخت    کی  رسم  یبرا  یترازهم  جی. 

نرم  کیلوژنتیف از  استفاده  و استفاده شد MEGA X  (22  )  افزاربا    ند 

 .  ندشد  رسم  Neighbor-Jining (NJ)روش    با  کیلوژنتیف  هایدرخت

 

 یج تا ن 
درگیر    متفاوت بیان شده  هایژنهدف شناسایی  مطالعه   در این        

 .H  و  crassicauda  .Aدر دو گونه عقرب    مسیرهای متابولیسمی  در

lepturus  باشدمی مطالعات فیلوژنتیکی ها جهتو استفاده از این ژن  .

 RNA-Seq  های سلولیرونوشتیابی  از تکنیک توالی   به این منظور،

نشان    Fastqcافزار  در نرمها  یج تعیین کیفیت دادهانتاستفاده شد.  

https://david.ncifcrf.gov/
ftp://ftp.mshri.on.ca/pub/BIND/Tools/ MCODE
ftp://ftp.mshri.on.ca/pub/BIND/Tools/ MCODE
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دادهداد که   این  تمام  دا  مطالعههای  قرار  قبول  و    شتنددر وضعیت 

.  ها استبود که بیانگر کیفیت خوب داده  36ها  میانگین کیفیت داده

  ی هاخوانش  شیرایو ایآداپتورها و حذف   حذف توالی  وجود برای  با این

های  نهایت توالیدر شد. استفاده   Trimmomaticافزارنرم از  تیفیکیب

  جینتاپیکربندی شدند.    Trinityافزار  ویرایش شده با استفاده از نرم 

  گ یکانت  1238886نشان داد که در مجموع    پتومیترانسکر  ی کربندیپ

  نیانگیم  که آمد دستژن به یونی   688060تعداد   نیشد که از ا ساخته

 درصد بود.   61/35ها  آن  GC  زانیم

بیان شده در ترانسکریپتوم دو  متفاوت  های شناسایی ژن       

داد که از مجموع    سطح ایزوفرم نشان  در  آنالیز بیان  نتایج:  عقرب   گونه

دو  ژن بین  در  بیان شده  بیان    42676  گونههای  تفاوت  دارای  ژن 

  دو   داری در تعیین بیان متفاوت در بینداری بودند. سطح معنیمعنی

تعداددرصد در  5  گونه این  از    crassicauda  .Aدر    نظر گرفته شد. 

( و  Down-regulatedکاهش بیان )  ژن H. lepturus، 47 نسبت به

  ( نشان دادند. نمودار آتش Up-regulatedافزایش بیان )ژن    42626

داری در  میزان معنیاست. این نمودار    مشاهده  قابل  1  شکل  در  فشانی

 دهد.  را نشان میها  سطح کل ژن
  

 
 H. lepturus و   crassicauda  .Aعقرب گونه  ها در دوبیان ژن Volcanoو  MA هاینمودار :1شکل 

های بدون دار و نقاط سیاه رنگ نشانگر ژنتفاوت آماری معنیهایی با  دهنده ژندهد. که نقاط قرمز نشانباشد و تفاوت بیان را نشان میها میدو نمودار بالا نشانگر میزان بیان ژن
 باشد.دار میتفاوت آماری معنی 

  

  ی هاژن ییشناسا:  بیان شدهمتفاوت  های  ژن   شناسیهستی       

ها  و مشخص کردن نقش آن متفاوت بیان شده بین دو گونه عقرب  

منظور  به این . دبو مطالعه نیمهم ا اهدافاز  یکی ولوژیب یهاشبکه   در

ای  توالی  و  ندشد ها استخراجشده از مجموع داده های متفاوت بیانژن

  ی کی متابول یرها یمس و یکی ولوژیب یندها یفرا یبررس برای آن نوکلئوتیدی

در   جینتا. ارگذاری شدندب KEGGو  GOهای گاهیدر پا با فرمت فستا

های استخراج  ژن  .(2  )شکل  است  شده  گزارش  درصد   5  یدار یمعن  سطح

بیولوژیکی، مولکولی    سیرهاییل در مخهای دسه دسته ژن  بهشده  

بیولوژیکی    فرایندهای  در  که  هاییژن  بین  از  .شدند بندیدسته  ساختاری  و

آن از  قابل توجهی  دارند، درصد  متابولیسمی  نقش  ها در مسیرهای 

های دخیل  همین جهت شبکه متابولیسمی و ژن. بهشناسایی شدند

 .در آن مورد تجزیه و تحلیل قرار گرفتند

متابولیسمی        تحلیل شبکه  و  از    جینتا:  تجزیه  که  داد  نشان 

معنی  تفاوت  با  ژن  42676  مجموع   های مسیر  در  ژن  720  ،داربیان 

این  در ادامه شبکه برهمکنش میان    .متابولیسمی عقرب نقش دارند

افزار  با استفاده از نرم   های درگیر در مسیرهای متابولیسمیپروتئین

 تجزیه نتایج    رسم شد.  .melanogaster  D  استرینگ و مجموع داده

  1در جدول  گونه عقرب  دو مربوط بهمتابولیسمی   ژنی  شبکه و تحلیل

است شده  مجسم   متابولیسمی  شبکه   تحلیل  و  تجزیه  برای  .گزارش    و 

اطلاعات   سایتواسکیپ  نرم   ازسازی  و    MCODE  هایافزونه  وافزار 

cytoNCA .نتایج آنالیز با افزونه  استفاده شدcytoNCA داد که    نشان

مجموع   بیش  35ژن،    720از  دارای  با  ژن  متقابل  اثر  درجه  ترین 

آمده    2در جدول    الارتبه بتا ژن    10نتایج آنالیز  .  ها هستنددیگر ژن

 ینینابیب تیاساس مرکزبر داد که  نشان 2  جدول  در  مندرج  نتایجاست. 

(Betweenness)  ژن   به  متعلق  ارزش  نیترشیبKdn  11/5809  ارزشبا  

درجه  .است  Tpi  (Triosephosphate  هایژن   ،(Degree)  براساس 

isomerase،)  Kdn(Citrate synthase  ،) Pgi(Glucose-6-phosphate 

isomerase-like،) Cat (Catalase) و Eno (Enolase) ترین  بیش ترتیببه

عنوان  هژن ب تا  5و این   (48و    53،  59،  67،  70) باشندا میر را دا ارزش

   .های هاب در شبکه در نظر گرفته شدندژن
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  متابولیسمهای درگیر در پروتئینو تحلیل شبکه ژنی  تجزیه :1 جدول
با   Hemiscorpius lepturusو  Androctonus crassicauda هایعقرب

 افزار استرینگ استفاده از نرم

 

 
 
 
 

 متابولیسمیرتبه بالا در شبکه  هایمشخصات پروتئین :2جدول  
 Hemiscorpius lepturusو  Androctonus crassicauda هایعقرب

 یکینزد
Closeness 

 نیب
Betweenness 

 درجه 
Degree 

 ژن 
Gene 

 

51/0 23/3245 70 Tpi 1 
52/0 11/5809 67 Kdn 2 
51/0 03/354 59 Pgi 3 
50/0 50/3216 53 Cat 4 
47/0 33/773 48 Eno 5 
46/0 98/1674 47 Got2 6 
47/0 53/1097 45 Mdh1 7 
49/0 48/1320 44 Gapdh2 8 
44/0 16/628 43 SdhA 9 
46/0 03/655 43 Mdh2 10 

 

        

  
 Hemiscorpius lepturus  وcrassicauda    Androctonusهایعقرببیان شده متفاوت های شناسی ژنهستی :2شکل 

  

 276 (Number of nodes)  هاتعداد گره
 2035 ( Number of edges)  هاتعداد لبه

 7/14 (Average node degree) درجه گره  نیانگیم
 Avg. local clusteringی )محل یبندخوشه  ب یضر   نیانگیم

coefficient ) 441/0 

 633 ( Expected number of edges) مورد انتظار  یهاتعداد لبه
 < PPI (PPI enrichment p-value ) 16-e0/1 یسازیغنمعیار 

 
 Hemiscorpius lepturusو Androctonus crassicauda هایعقرب متابولیسمیپروتئینی در شبکه ژنی مسیر های کلاستر :3ل شک
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 Hemiscorpius lepturusو  Androctonus crassicaudaهای های موجود در کلاسترهای پروتئینی شبکه متابولیسمی عقربلیست ژن  :3جدول 

 

افزونه          از  استفاده  با  پروتئینی  کلاستر  تحلیل  و  تجزیه  نتایج 

MCODE  دست آمده  هاساس نتایج ببر  گزارش شده است. 3در شکل

ترتیب به   هاترین تعداد ژنبیششدند که   پروتئینی تشکیل کلاستر  18

ژن بودند،    12و    12  ،20،  30که شامل    8  و  2  ،1  ،3ی  اکلاستره  در

این کلاسترها در جدول  های تشکیلژن  دیده شدند. آمده    3دهنده 

در کلاستر   GAPDHژن ، 1در کلاستر  ENOژن   مثال؛ عنوانهباست. 

   .قرار دارند  در کلاستر سوم  TPI  و  MDH2  ،pgiهای  و ژن  2

های  ژن  ترازیهم  منظور به:  یسمیمتابول  های هاب ژن  ترازیهم       

های  توالی،  دو گونه عقرب مورد مطالعهمتابولیسمی مربوط به  هاب  

های مربوط به دو گونه عقرب استخراج  توالی  ها از کلژن  این  نیئیپروت

و تایید  شده  از  شدند.    NCBIدر    ،پس  دسترسی بارگذاری    شماره 

  Androctonus crassicauda  گونه   (TPI)  ایزومراز  فسفات  تریوز

(048475MZ،)  گونه تریوز فسفات ایزومرازHemiscorpius Lepturus  

(151907MZ،)  سنتتاز  سیترات   (Kdn )  گونه  Androctonus crassicauda  

(145035MZ،) سنتتاز سیترات  (Kdn)  گونه  Hemiscorpius Lepturus  

(151898MZ)، گونه ایزومراز فسفات 6 گلوکز Androctonus crassicauda  

(145039MZ  ،)  گونه  فسفات  6گلوکز  Hemiscorpius  ایزومراز 

Lepturus   (151901MZ  ،)  گونه  کاتالازAndroctonus crassicauda  

(151892MZ)،  کاتالاز گونه  Hemiscorpius lepturus  (151902MZ)، 

و انولاز گونه  Androctonus crassicauda (366377MW )گونه   انولاز

Hemiscorpius Lepturus (366378MW) های  توالی آن، از پس باشد.می

افزار تحت  دست آمده از دو گونه عقرب با استفاده از نرمپروتئینی به

مقایسه توالی   مقایسه قرار گرفتند. مورد  همسانی نظر  از  ClustalWوب

بررسی  داده شده است.   نشان  4 شکل دو عقرب در  TPIهای  اسیدآمینه

  A. crassicaudaعقرب گونه دو به  مربوط TPI پروتئین هایتوالی همسانی

  89/85پوشانی و هم  درصد  ها صدتوالی  که این  داد  نشان H. lepturus و

 شباهت با یکدیگر دارند.    درصد

 

 
های نهیآمدیاس های.. توالیH. lepturusو  A. crassicaudaدو گونه عقرب  زومرازیفسفات ا وزیترهای پروتئینی همترازی توالی :4شکل 

 .ستاره نشان داده شده است با محافظت شده
 

گونه عقرب    دو   در  Kdn  مربوط به   هایتوالی  های اسیدآمینه  مقایسه       

توالی  ترازیهم نشان داده شده است.   5در شکل   با  این    یکدیگر ها 

. تجزیه و تحلیل دندار همها همسانی بالایی با داد که این توالی  نشان

  و   A. crassicaudaدو گونه عقرب    Kdnهای پروتئین  ی توالیترازهم

H. lepturus    از هویت خود    درصد  19/85نشان داد که این دو توالی

 گذارند.  را با یکدیگر به اشتراک می

 

 ها  ژن ژن  تعداد شماره کلاستر

1 30 
COX5B, ALDH, NDUFA9, GOT2, ENO, NDUFS3, NDUFA8, COX6A, ND-75, ND-ASHI, COX6C, ND-B16.6, 

ND-B14.5A, ND4, ND5, COX6B, G6PD, ND2, QCR9, SDHA, NDUFV2, SDHB, SDHD, CYTB, COX5A, SDHC, 

COX2, COX4, COX1, ATP5D 

2 12 PGK, MDH1, FBP, acs, pgm, GOT1, adh, CAT, PGD, pyk, HEX, GAPDH 

3 20 
DLAT, pgi, ALAD, gpx, TPI, APRT, sucB, GMPS, PDHB, OGDH, mcr, MDH2, SHMT, catB, GLYCTK, PDHA, 

RPN1, betA, OAT, L2HGDH 
8 12 galK, DHKTD1, CS, DHODH, ADSS, udp, CG7024, EPRS, NAGA, UMPS, SCD, CTPS 
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 با های محافظت شدهنهیآمدیاس های. توالی. H. lepturusو   A. crassicaudaهای پروتئینی سیترات سنتتاز دو گونه عقرب همترازی توالی :5شکل 

 ستاره نشان داده شده است. 
 

فسفات  -6گلوگز مده از پروتئین آدست iهای بتوالی همترازی       

یا   ایزومراز  یا فسفوگلوکز  نشانگر  و  انجام گردید  Pgiایزومراز    نتایج 

قرب مورد مطالعه  دو گونه ع  ها درهمسانی بالای توالی این پروتئین

دو گونه عقرب   Pgiهای پروتئین ترازی توالیتجزیه و تحلیل هم بود.

A. crassicauda  وH. lepturus شباهت را بین   درصد 87/85، وجود

های دو پروتئین  توالی اسیدآمینه  مقایسه 6  شکل  داد. در  نشان  توالی  دو

های  توالی ایسهمقنتایج  است. شده  داده  عقرب نشان مربوط به دو گونه

مولوژی بالایی بین این  ید وجود همو کاتالازمده از پروتئین آست دهب

 .Aهای پروتئین کاتالاز دو گونه عقرب  . همسانی توالیاست  هاتوالی

crassicauda  وH. lepturus نتایج نشانگر   و مورد بررسی قرار گرفت

مقایسه   7شکل   . درباشدمی هاتوالیاین بین  یدرصد  22/77شباهت

گونه عقرب نشان داده    های دو پروتئین مربوط به دوی اسیدآمینهتوال

 است. شده  

 
 

 
های نهیآم دیاس های.. توالیH. lepturusو  A. crassicaudaفسفات ایزومراز دو گونه عقرب  -6های پروتئینی گلوگز همترازی توالی :6 شکل

 نشان داده شده است. ستاره با محافظت شده
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ستاره   با های محافظت شدهنهیآم دیاس های.. توالیH. lepturusو   A. crassicaudaهای پروتئینی کاتالاز دو گونه عقرب همترازی توالی :7شکل 

 نشان داده شده است.

های  که توالی  داد  نشان  ENOهای پروتئینتوالی  بررسی همسانی        

، صد  H. lepturusو    A. crassicaudaدو گونه عقرب  این پروتئین در  

و  درصد هم مقایسه    درصد  38/89پوشانی  دارند.  با یکدیگر  شباهت 

نتایج   نشان داده شده است. 8  های دو توالی در شکلتوالی اسیدآمینه

 ها نشان داد. بین این توالی  وجود همولوژی بالا را

 

 
ستاره   با های محافظت شدهنهیآمدیاس های.. توالیH. lepturusو   A. crassicaudaهای پروتئینی انولاز دو گونه عقرب توالی سهیقام :8شکل 

 نشان داده شده است.
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: های هاب متابولیسمیژن  از  استفاده  با  فیلوژنی  درخت  رسم        

رابطه    یبررس  یبرا یسمی  متابول  های هابی پروتئینی ژنها از توالی

  م یترسو    یکیلوژنتیف  یزها ی آنالهای مختلف عقرب،  گونهدر    یتکامل

شد. برای   استفاده MEGA Xافزار استفاده از نرم با   کیلوژنتیدرخت ف

گونه    5مربوط به     RNA-seqیابیهای خام توالیداده  ابتدااین منظور  

 Androctonus australis،Hottentotta trilineatus،  Mesobuthus  عقرب

martensii،  Superstitionia donensis  و  Euscorpius italicus   از بخش

SRA    مربوط بهNCBI    .های  این دادههای  ترانسکریپتومدانلود شدند

مطابق روش ذکر شده در مواد  ویرایش،  خام پس از تعیین کیفیت و  

روش سپس  ها  و  شدند.  بلاست  پیکربندی  از  استفاده   ،پروتئینیبا 

از    Enoو    Tpi   ،Kdn  ،Pgi  ،Catهایژنهمتراز  پروتئینی    یهای توال

پروتئینی حاصل از این  هایتوالی.  استخراج شدند  هاترانسکریپتومکل  

ب توالیاهمرهمطالعه  به  از    استخراج شدههای  ه  مربوط  ترانسکریپتوم 

العاده  فوق یترازهم  سیماتر  کساخت ی  برایشده   ذکر های عقربگونه

  7، تعداد  در کلقرار گرفتند.  مورد استفاده    کیلوژنتیدرخت ف  رسم  و

پروتئین  یتوال از  یک  هر  به    ی بازساز   یبرا  ClustalW در  هامربوط 

  ی هایچندگانه نشان داد که توال  یترازهانتایج  .  دتراز شدن  کیلوژنتیف

.  دارندبا هم    یشباهت قابل توجهعقرب  مختلف    یهانهگو  ینیپروتئ

های هاب متابولیسمی  پروتئین  یتوال   که  داد  نشان  هایهمسان  این  سهیمقا

 Androctonus  یهای توال  با  را  شباهت  ترینبیش A. crassicauda عقرب

australis    باپس  سو  Mesobuthus martensii    ی توالکه،  حالیدردارد  

های  عقرب یرا با توال شباهت نیترشی ب H. lepturus  ها دراین پروتئین

Euscorpius italicus    وSuperstitionia donensis    داد )شکل نشان 

از    استفاده  و با MEGAX توسط برنامه  کیلوژنیدرخت ف  میترس  .(9

بوت  و Neighbor- Joining روش  انجام    1000  اسرتپ  تست  تکرار 

تشابه   رغمیموجود عل هاییتوال،  9  با توجه به شکل(. 9  شکل) دیگرد

درآن  هیاول شدنداصلی    خوشه  دوبه    نه،یآمدیاس  سطح  ها  .  تقسیم 

  باشد. می  (Buthidae)خانواده بوتیده    های عقربگونه  شامل اول خوشه

خانواده از  عقرب  گونه  سه  دوم  خوشه  اسکورپیده  های  در  همی 

(Hemiscorpiidae  ،)  اسکورپیده(Euscorpiidae)    سوپراستیشنیده و 

(Superstitioniidae)  دارند سه    ،قرار  این  زیاد  تشابه  نشانگر  نتایج 

نمونه   7فاصله ژنتیکی است. ها از خانواده بوتیده و جدایی آنخانواده 

  ،اساس نتایجبرقابل مشاهده است.  9  عقرب مورد مطالعه نیز در شکل

کم  ترینبیش  A. crassicaudaعقرب   را  ترین  و  ژنتیکی   به فاصله 

  Androctonus australisو    Euscorpius italicus  هایبا عقربترتیب  

فاصله ژنتیکی    ترینکم  و  ترینبیش H. lepturusکه عقرب حالیدارد در

 Superstitioniaو    Mesobuthus martensiiهای  ترتیب با عقربرا به

donensis    .نشان داد 
 

 
، Tpi  ،Kdnهای متابولیسمی های پروتئینی مربوط به ژن اساس توالیبر نه عقربگو 7مربوط به   یهایتوال كی لوژنیرخت فد :9شکل 

Pgi ،Cat   وEno. .7  هایگونهگونه عقرب شامل Androctonus crassicauda ،Hemiscorpius lepturus ، Androctonus australis  ،

Hottentotta trilineatus ،Mesobuthus martensii ،Superstitionia donensis    وEuscorpius italicus باشند.می 
 

 بحث 
  Hemiscorpius lepturus  و   Androctonus crassicaudaیهاقربع        

از آن    یناش  ریو مرگ و م  یزدگعقرب  نهیمهم در زمدو گونه عقرب  

های استان  عقرب بندیو دسته  شناسایی .باشندمی  خوزستان استان در

در این استان  عقرب    یهاهگون  تنوع   زانیم  فراوانیدلیل  خوزستان به

  ی مولکولی هاروش  امروزی  مطالعات  در  است. برخوردار  ایویژه  از اهمیت

جایگزین    دیجد  یهاگونه  ییشناساو    یکیتنوع ژنت  ییجهت شناسا

https://en.wikipedia.org/wiki/Euscorpiidae
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مطالعاتی در  اخیراً .(34، 33) سنتی و مورفولوژیکی شده استروش 

های  توالی  از  عقرب با استفاده  دو گونه  این در  ژنتیکی  زمینه بررسی تنوع

S rRNA16  (17  )  یتوالو  DNA  است.   (7)  یبوزومی ر شده    انجام 

برا  نیتریقو  S rRNA16  یهاژن  ل یو تحل  ه یاکنون، تجزت   ی روش 

ژن به   نیااما  بود.    هاسم یکروارگانیم  نیب  یکیلوژنتیروابط ف  یبررس

سیر  مانند    ییهاتیمحدودوجود    لیدلبه  ،ی بندابزار طبقه  کیعنوان  

تلاق  یتکامل به  یکیژنت  یآهسته،  بس  کی  کهنیا  لیدلو    ار یمولکول 

برا  هم  به  کینزد  یها گونه  زیتما  یحفاظت شده است، ممکن است 

های مختلف عقرب  بندی گونهدستهعلاوه بر این،    (.16)  نباشد  دیمف

روش   بو  مولکولی  متداول  با  تکنیک  هبا  به    PCRکارگیری  محدود 

تا با طراحی  ها از قبل مشخص باشد  که توالی آنگردد  هایی میگونه

توالی به  اقدام  مناسب  گردد  پرایمر  نظر  مورد  ژن    دلیل به  امایابی 

گونه از  ژنتیکی  اطلاعات  خوزستان کمبود  استان  عقرب  برای    ،های 

ف روابط  دانش  موجودات  کیلوژنتیبهبود  این  بهی  تکنیک    نیاز  یک 

کشف    یطور گسترده برا به  شترونو   یابیی توال  اًری اخ.  استتری  قوی

سم  دیجد  یژن  یهای توال غدد  بهبود    نیچند  ی در  و  عقرب  گونه 

زهر عقرب استفاده شده    یاجزا   یکیولوژیب  یهای ژگیو  فیتوص ییتوانا

ها  رونوشت  تشخیص  به  قادر  آسانی  به  RNA-Seq  تکنیک  (.19، 32)  است

ها نیاز به اطلاعات  ها است. در این روش برای شناسایی ژنو ایزوفرم

تواند سطح بیان  قبلی برای طراحی کاوشگرها یا پرایمرها نبوده و می

های  . در مقابل دادهها را با دقت بسیار خوبی تخمین زدژن رونوشت

microarray،  اطلاعات RNA-Seq  ها  ترانسکریپت  همه که دهدمی اجازه

  ی برا امروزه،  (. 38) شوند ها بیانژن   توالی  از   قبلیاطلاعات   داشتن  بدون

ترانسکریپتومی    هایداده  از  زنده  موجودات  در  ژنی  هایشبکه  بهتر  فهم

طور خاص، به شکل  برداری بهرونوشتو    (28،  36)  شوداستفاده می

های متعددی  غدد زهری گونه  هایتنوع رونوشت  برای بیان  ایگسترده

عقرب باز  است  هها  شده  برده  جمله   (27)کار  آن  از   به  توانمی  که 

 ,Buthidae, Scorpionidae, Euscorpiidae, Caraboctonidaeهایخانواده

Liochelidae   وIuridae ات ترانسکریپتومی  تاکنون مطالع   اما کرد،   اشاره

ای  مقایسه  ویژه مطالعهاستان خوزستان بههای  در مورد گونه عقرب

 .Hو    A. crassicaudaجهت بررسی ترانسکریپتوم دو گونه عقرب  

lepturus   با استفاده از مطالعات توالی( یابی نسل جدیدRNA-seq و )

  ی ا تنوع گونه  یررسچنین استفاده از این تکنولوژی جدید جهت بهم

یابی  توالی  مطالعه  این  در  نشده است.  انجام  خوزستان  استان  هایعقرب  در

ها بین دو  بیان ژن و  ترانسکریپتوم دو گونه مورد مطالعه انجام گردید

های داد که از بین ژن نتایج حاصل از آنالیزها نشانگونه مقایسه شد.  

ترین درصد  بیش متابولیسمی  مسیر  در  دخیل   هایشده، ژن  بیان متفاوت

ای از  های متابولیسمی شامل شبکه شبکه  .را به خود اختصاص دادند

ها در آن ها و مسیرهایی است که این متابولیتها و واکنشمتابولیت

م تبدیل  یکدیگر  اختلا  (.6)شوند  یبه  بروز  واقع  ژن  لدر  در  در  ها 

پروتئین تولید  سبب  تکامل،  ایزوفرمروند  با  در  هایی  متفاوت  های 

میشبکه موجودات  متابولیسمی  این(29)شود  های  به  توجه  با  که  . 

توانند به  ها هستند، این مسیرها میهای کد کننده این متابولیتژن

فیلوژنتیک  تحلیل  و  تجزیه  برای  جدید  اطلاعاتی  منبع  یک  عنوان 

باشند   در    یسمیمتابولشناخت کم شبکه    رغمیعل.  (38)موجودات 

های دخیل در متابولیسم  ای برای بررسی ژنکنون مطالعه، تاعقرب

است.   نشده  انجام  اعقرب  به  نیدر  بهتر شبکه  مطالعه  منظور درک 

  هاب   یهاابتدا ژن  ،عقرباین دو گونه  متابولیسم    در  ریدرگ   یمیتنظ

از تجز استفاده    . دشدن   ییشناسا  RNA-Seq  یهاداده   لیو تحل  هیبا 

بر ژنتیکی  تنوع  تا  کردیم  تحقیق سعی  این  هاب    یهاژناساس  در 

ی ترانسکریپتوم دو عقرب  هاشده در داده  انیمتفاوت ب  یسمیمتابول

حاصله  بر  گردد.انجام   نتایج  )  5اساس  ایزومراز،  ژن  فسفات  تریوز 

عنوان  هبفسفات ایزومراز، کاتالاز و انولاز(    -6سیترات سنتاز، گلوگز  

های  ژن این که دادند مطالعه نشان نتایج این  معرفی شدند. هاب  هایژن

مولکولی دقیق برای بررسی    عنوان مارکرهایتوانند بهمتبولیسمی می

های  خانواده  بندیو دسته  عقرب  مختلف   هایگونه  بین  فیلوژنتیکی  روابط

ها برای  اده از این ژنفاست  همطالع چندین تاکنونشوند.   عقرب استفاده

روابط گونه فیلوژنتیکی    بررسی  را  بین  طور  هب.  اندکردهپیشنهاد  ها 

 انیها باست که توسط تمام سلول  کیتیکولیگل  میآنز کی  TPIکلی، 

  ک یتیکولیگل میآنزاین  نهیآمدیاس   یتوالای از مطالعه در .(20)  شود یم

در این    ه است،موجودات استفاده شد  نیب  یروابط تکامل  نییتع  یبرا 

  یتکامل  یکرونومترها   کیتیکولیگل  یها میآنزمطالعه گزارش شده که  

سرعت    ن،یدر همه جا وجود دارند. علاوه بر ا  کهچراهستند،    یمناسب

  ی را برا  هاآن که امکان استفاده از آهسته است  یاها به اندازه تکامل آن

  ی اچنان به اندازه اما هم  کند،یتکامل فراهم م  یکل  یالگوها  یابیرد

  ک ینزد  یهاسم یارگان  قیدق  یبندطبقه   یها برا است که از آن  عیسر

استفاده    ،Doolittle  و  Keeling ،چنینمه  (.25)  شودیم  استفاده  نیز  همبه

دلیل  ها بهیوکاریوت  کیلوژنتیف  لیو تحل  هیتجزبرای    TPI  یهاژن از  

شدن آلفا  ژنوم    کیاز    جدید  هایوتی وکاری  TPI  یهاژن  مشتق 

  Archaea  ییپس از واگرا  (proteobacterium-phaal)پروتئوباکتریوم  

یک آنزیم است  نیز  سیترات سنتاز  .  اندپیشنهاد کرده را    Eukaryaو  

تقریباً سلول  که  تمامی  و  در  دارد  وجود  جانداران  زنده  شامل  های 

  دیتول  یدیکننده کل  م یتنظ  کو ی  است  ریمناطق حفاظت شده و متغ

ATP  نظر گرفته  در یوتیوکاریو   یوتیپروکار یها سلول در  یسلول درون

ژن    یهای توالگیری  کارهب  یسودمند  ها،ی ژگیو  نیاساس ارب   شود.یم

  ییای باکتر  یهااز گروه  یبرخ نیب در یلوژنیف نیتخم یبرا سنتاز   سیترات

و نتایج آن با نتایج حاصل از بررسی فیلوژنی  قرار گرفته    تاییدمورد  

نتایج این    اسشده است. براس  سه یمقاS rRNA  16ژن    یهایتوال  با
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  S rRNA  16بود که با استفاده از    یزیبه آن چ  هیشبتحقیق، نتایج  

از این    (.16)  دست آمده بودبه  ل یو تحل  هی، تجزایدر مطالعهپیش 

ازجامعفیلوژنتیکی   و    یوتیوکاریفسفات  -6-گلوکز  یزومرازها ی ا  ی 

فسفات  -6-گلوکز .(13)است  شده  ها ارائهآن یوتیپروکار  یها همولوگ

و گلوکونئوژنز    کیکاتابول  زی کولیدر گل   یعملکرد اساس  کیکه   زومرازیا

    و فروکتوز   فسفات-6-گلوکز  ریپذبرگشت   ونی زاسیزومریا  و  دارد  کیآنابول

  های باکتر   ها،وت یوکاری  تمام  در  کلیطوربه  ،کندیم  زیفسفات را کاتال-6

دلیل همین گستردگی یک مارکر  و به  شودیافت می  اهایآرک  یو برخ

است   عمومی میآنز ک یکاتالاز  (. 13)آید حساب میمولکولی مفید به

  افتیهستند  ژنی معرض اکس  زنده که در  در تمام موجودات باًیکه تقر

آنیم در  و  تجزشود  اکس  دروژنیه  د یپراکس  هیجا  و  آب  را    ژنیبه 

در محافظت    هاآنزیم  ترین مهماز  یکی  آنزیم  این   چنین هم  ،کندیم زیکاتال

هیدروژن پراکسید است    وسیلهاز سلول در مقابل آلودگی اکسیدی به

ارتباط   بررسی  برایمختلف   یهاگونه کاتالاز   میآنزای از  در مطالعه  (.2)

اساس گزارش  بر.  ( 3)  شد  ادهفاست  مختلف  یهاسم یارگان  نیب  یکیلوژنتیف

 میآنزیک کاتالاز  نشان داد که ها یتوال ل یو تحل هیتجزاین محققین، 

با    کیلوژنیساخت درخت ف  و  است  ی مختلفهاگونهدر  اختصاصی  

  های طبقه  یهاگروه   نیرا ب  یواضح  یکیلوژنتیرابطه ف  ،آن استفاده از  

  هاآنزیمدهند که ابرخانواده این نشان می  ی شواهد مختلف نشان داد.

از  مرگ    تاو از تولد    شدهپخش    هاوت یوکاریو    هاوت ی پروکار  نیدر ب

ژن چند  خانواده  تکامل  مطالعات    (.41)  دنکنی م  یرو یپ  یروند  در 

  های توالی  گیشد  حفاظت  ینیبشی پ  یبرا  کیلوژنتیدرخت فپیشین،  

ه  ساخته شدهای مختلف  گونهدر  رابطه تکامل انولاز  بررسی  انولاز و  

انجام شده استبندی مهرهدستهو   انولاز  توالی  از  استفاده  با    . داران 

منظور   این  برای  انولاز  توالی  از  استفاده  سودمندی  از  حاکی  نتایج 

ژن انولاز کدکننده نوعی ایزوآنزیم است که   (31،  30،  24)  باشدمی

بر  ها نقش دارد  سمیاز ارگان  یار یبس  کیتیکولیگل  ریدر مس و علاوه 

در مجموع، ما  .  مختلف دارد  یهادر رشد و نمو گونه  ینقش مهمآن  

ترانسکریپتومی    مطالعات  از  استفاده  با  توانمی  که  میداد  نشان  مقاله  نیا  در

مختل موجودات  بین  فیلوژنیکی  روابط  بررسی  ها  ربعق ویژه  به  فبه 

های متفاوت بیان  از بین ژن علاوه براین، گزارش کردیم کهپرداخت. 

های  ، ژنH. lepturusو    A. crassicaudaشده در بین دو گونه عقرب  

بیش متابولیسمی  مسیر  در  بهدخیل  را  درصد  اختصاص  ترین  خود 

ایزومراز، سیترات سنتاز،   فسفات  تریوزهای،  ژن هااز بین آندهند و  می

متابولیسمی    هایعنوان ژنهبایزومراز، کاتالاز و انولاز   فسفات-6 گلوگز

 صیتشخ یبرا   یکارآمد   ینشانگرها توانند که می  کلیدی معرفی شدند

گروه ما انجام گردید   توسط که ایمطالعه در.  باشند هاعقرب  یکیلوژنتیف

مولکولی فیلوژنی  بررسی  برای  انولاز  ژن  شد.  از  پیشنهاد    استفاده 

های معرفی شده  از ژننیز ی دیگر تیککه در مطالعات فیلوژن  گرددمی

 استفاده شود. در این مطالعه  

 

 تشکر و قدردانی 
مصوب در    پزشکیغیر   ایحرفه  دوره دکتری  نامهاین مقاله از پایان        

،  این مطالعه  در  است.  شده  خورسگان استخراج  واحد  آزاد اسلامی  دانشگاه

ترانسکریپتومی عقرب از دو پروژه مصوب موسسه تحقیقات    هایداده 

و سرم اهوازواکسن  رازی  است که  سازی  از  بدین  گرفته شده  وسیله 

تقدیر  سازی رازی اهواز واکسن و سرم   تحقیقات  موسسه محترم  معاونت

ید و عزیزانی که نویسندگان را در تااز همه اسضمناً    گردد.و تشکر می

 شود. اند صمیمانه تشکر میکرده  نوشتن این مقاله یاری
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