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 یبرا یژن های مجموعه سازییغن زيآنال اساس بر ژنوم کل شيپو مطالعه هدف با حاضر پژوهش

 نيبد. شد انجام 50K یژنوم هایهيآرا از استفاده با رشد صفات بر مؤثر یژن های گاهيجا يیشناسا

 ،(WW) یريرگيش ،(BW) تولد اوزان با مرتبط یپيژنوت و یپيفنوت یها رکورد اطلاعات از منظور

. شد استفاده یهو نژاد گوسفند از رأس 044 (12MW) یماهگ دوازده و( 6MW) یماهگ شش

 از استفاده با سپس. شد انجام TASSEL برنامه در رشد صفات یبرا یژنوم کل شيپو زيآنال ابتدا

 نييپا و بالا لوبازيک 13 اي و داخل در که دارییمعن هایژن R برنامه biomaRt2 یافزار نرم بسته

 نرم بسته با یژن مجموعه ريتفس تينها در. شدند يیشناسا داشتند، قرار داریمعن ینشانگرها دست

 و یانتخاب مناطق به کينزد های ژن یکيولوژيب عملکرد يیشناسا هدف با R برنامه goseq یافزار

 با. شد انجام PANTHER و GO، KEGG، DAVID یها گاهيپا قيطر از دايکاند های ژن

 Regulation (یدايکاندهای ژن) و یستيز یرهايمس ،یژن هایمجموعه سازییغن ليتحل و هيتجز

of skeletal muscle cell proliferation  وActin filament polymerization  (IGFBP4 و 

MYOD1) صفت با مرتبط BW،Regulation of anatomical structure 

morphogenesis،regulation of muscle system process  وBMP2) cell junction   

THBS1 و MYH10 )صفت با WW ،Regulation of anatomical structure size  و

Regulation of skeletal muscle tissue development (FGF2، ANGPTL4، TGFBR3 

 Anatomical structure morphogenesis،Positive و 6MW صفت با ( ACTR3و

regulation of ossification و Cellular response to growth factor stimulus (MMP7،  

ACTA2، EGR1 و MYBPC3) 12 صفت باMW شده يیشناسا یرهايمس. شدند يیشناسا 

 نديفرآ وکز،گل سميمتابول ،یاسکلت عضلات توسعه و رشد با ارتباط در را یمهم یها عملکرد

 یدايکاند هایژن. داشتند عهده بر ميکلس وني ميتنظ و عضله بيترک بدن، اندازه ،سازیاستخوان

 در رشد صفات به مربوط یمولکول هيپا از یروشن درک توانندیم پژوهش نيا در شده گزارش

 یمعمار با رابطه در یديجد دگاهيد تواندیم پژوهش نيا از حاصل جينتا. کنند جاديا را گوسفند

 .کند جاديا گوسفند ینژاد اصلاح هایبرنامه در رشد صفات یکيژنت
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با توجه به شرایط اجتماعی و اقتصادی مناطق گرم، خشک و بیابانی، 

امرار معاش بخش بزرگی از جمعیت این مناطق توسط نژادهای بومی 

 Amiriشود )نشخوارکنندگان کوچک به ویژه گوسفند تأمین می

Roudbar et al. 2017بنابراین، تلاش برای بهبود تولید این حیوانات .) 

از طریق بهبود کمی و کیفی و بهبود رشد ژنتیکی بسیار مهم است 

(Mohammadifar and Mohammadabadi 2011; Najafi et al. 

های موثر بر های اهلی شناسایی ژنهای گونهدر پژوهش(. 2020

 Honarvarهای ضروری است )صفات تولیدی مهم یکی از حوزه

et al. 2012عمل آمده در اواخر دهه  های به (. مطالعات و بررسی

   های مولکولی در زمره میلادی روشن نمود که مکانیسم 01

، DNAترین فرایندهای ژنتیکی )مشتمل بر همانندسازی مهم

ها( هستند  رونویسی، ترجمه و حتی نحوه تنظیم ژن

(Mohammadabadi et al. 2021 وزن بدن یک دام در سنین .)

هد. صفات داسب نشان میمختلف، مقدار رشدش را به طور من

مربوط به وزن بدن از جمله صفات مهم اقتصادی در برنامه 

 Mohammadi and Sadeghiباشد )اصلاح نژادی گوسفند می

و  SNP(. در مطالعات پویش ژنومی ارتباط بین یک نشانگر 2010

یک صفت با استفاده از نشانگرهای با تراکم بالا در سطح ژنوم 

تواند برای انتخاب به کمک  ن اطلاعات میشود. ایشناسایی می

نشانگر مفید واقع شده و به درک بهتر بیولوژی مولکولی صفات 

 (. Mohammadi et al. 2020مورد مطالعه کمک نماید )

با افزایش تعداد نشانگر در مطالعات پویش ژنومی، حداقل سازی 

. کندنتایج مثبت کاذب )خطای نوع اول( اهمیت بالاتری پیدا می

های متعددی برای تصحیح نتایج آنالیزهای پویش کل آزمون

ژنومی وجود دارد. یکی از مهمترین و پر کاربردترین آنها روش 

( و Iتصحیح بنفرونی بوده که به صورت تصحیح خطای نوع اول )

    ( بر تعداد 10/1با تقسیم کردن احتمال خطای نوع اول )

ترل کیفیت( از کن های مستقل )تعداد نشانگرهای بعدآزمون

که پرهیز از خطای نوع اول سبب گیرد. در حالیمیصورت 

های دارای اثر SNP( و در نظر نگرفتن IIافزایش خطای نوع دوم )

 (. Peng et al. 2010شود ) تر از آستانه میدار پایینمعنی

یک جایگزین مناسب برای حل این مشکل، انجام مطالعات پویش 

با تجزیه و تحلیل  1وش آنالیز مسیرکل ژنومی بر مبنای ر

ژنی است. در واقع در این روش به جای انجام  هایمجموعه

یا یک ژن، ارتباط بین صفت مورد مطالعه  SNPتجزیه برای یک 

های ژنتیکی در یک دسته یا گروه ژنی که به طور  و واریانت

شود. به عبارت دیگر  عملکردی با هم مرتبط هستند بررسی می

دار با فنوتیپ، مورد آزمون گی بین یک مجموعه ژنی معنیپیوست

هایی (. در این روش به دنبال ژنWang et al. 2011گیرد ) قرار می

دار نشده و دارای ها بر صفت مورد نظر معنینکه به تنهایی اثر آ

ها روی صفت دارای باشند، ولی اثر تجمعی آن اثرات متوسطی می

شوند. برای اینکه بتوان تفسیر درستی ل میدار است دنبااثر معنی

ها حاصل شود، از مسیرهای زیستی از کنار هم قرار دادن این ژن

ها یک یا ها در آندار که عملکرد مجموع ژنبه عنوان بستری معنی

 Mooneyشود ) کند استفاده می چند هدف واحد را پیگیری می

and Wilmot 2015.) 

این پژوهش، در مطالعه قبلی برای وزن  های مورد استفاده درداده

، مورد آنالیز قرار گرفتند که در آن 2بدن در گوسفند نژاد هوی

های خطی مختلط تک نشانگری و از تصحیح  تحقیق از مدل

داری و جلوگیری از خطای نوع  ی معنیبنفرونی برای تعیین آستانه

ار برای اولین ب (.Cao et al. 2020اول استفاده شده است )

Peñagaricano et al. (2013)  نشان دادند که تجزیه و تحلیل

پویش ژنومی بر مبنای مسیر دقت شناسایی مناطق ژنومی مؤثر بر 

صفت نرخ باروری گاوهای نر را بالا برده است، زیرا با استفاده از 

    آنالیز  10/1دار در سطح این روش تمامی نشانگرهای معنی

ن خطای نوع اول و بیش برآوردها کاهش شوند و در نتیجه میزامی

 کند. پیدا می

گزارش شده است که آنالیز پویش ژنومی برر مبنرای مسریر دقرت     

شناسایی مناطق ژنومی مؤثر بر صفات تولیدی شامل مجمروع وزن  

های متولد شده و از شیرگیری شده در گوسفندان نژاد بلروچی  بره

زیستی مرتبط با میرزان  برد و منجر به شناسایی مسیرهای را بالا می

خرروراک مصرررفی، بررازدهی خرروراک و تولیررد و ترکیبررات شرریر،  

 ،NR2C1، VEZT ،HSD17B4های کاندیدای جدید همچنین ژن

                                                           
1pathway-based analysis 
2 Hu 
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رأس گوسفندان خالص گوشتی هوی چینی  221در مجموع از 

)نژاد با باروری بالا( از گله هسته تحت رکوردبرداری آکادمی 

ژجیانگ چین استفاده شد. لازم به ذکر است که  علوم کشاورزی

و تعیین ژنوتیپ نیز توسط این آکادمی  DNAمدیریت استخراج 

های ژنومی حاصله در اختیار تحقیق انجام شد. در نهایت داده

های مورد استفاده در این پژوهش در حاضر قرار گرفتند. داده

 NCBI-GEOبرخط های ژنومی جهانی اطلاعات داده پایگاه

(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/geo/query در دسترس )   

آمار توصیفی صفات مورد بررسی مرتبط با  1باشد. جدول می

 دهد.وزن بدن در این پژوهش را نشان می

های تعیین ژنوتیپ مراحل مختلف جهت اطمینان از کیفیت داده

آنالیز های اولیه تعیین ژنوتیپ شده قبل از کنترل کیفیت روی داده

های تعیین ژنوتیپ شده، پیوستگی انجام شد. برای فیلتراسیون داده

% 00 هایی که فراوانی نرخ تعیین ژنوتیپ آنها کمتر ازابتدا نمونه

بود، شناسایی و حذف شد. در مرحله بعد نشانگرهایی که حداقل 

% بود حذف شدند. سپس 0ها کمتر از نفراونی آللی در آ

% 01ها کمتر از ها در نمونهعیین ژنوتیپ آننشانگرهایی که نرخ ت

مانده، های باقیSNPبود شناسایی و حذف شدند. در نهایت برای 

واینبرگ قرار نداشتند به عنوان -هایی که در تعادل هاردیآن

معیاری از خطای تعیین ژنوتیپ کنار گذاشته شدند. سطح احتمال 
نفرونی به دست در نظر گرفته شد و با استفاده از تصحیح ب 6-11

 PLINKآمد. مراحل مختلف فیلتراسیون با استفاده از نرم افزار 

(v1.90; http://pngu.mgh.harvard.edu/purcell/plink انجام )

نشانگر به کار رفته  02221(. از مجموع Purcell et al. 2007شد )

رأس گوسفند توانستند  226نشانگر و  30363در این تحقیق، 

 ترل کیفیت را بگذرانند.  مراحل مختلف کن

هایی SNPبرای کنترل اختلاط و ارتباط ژنتیکی بین این حیوانات، 

که در حالت عدم تعادل لینکاژی بالایی با یکدیگر قرار داشتند، با 

(. Purcell et al. 2007حذف شدند ) PLINKاستفاده از برنامه 

به  رو kb 10و با حرکت  kb 01هایی شامل بدین منظور در پنجره

rهای دارای SNPجلو در هر مرحله، 
)معیار عدم تعادل لینکاژی(  2

 Cao etها حذف شدند )با یکدیگر از مجموعه داده 2/1بیش از 

al. 2020همچنین برای اطمینان بیشتر آماره لامبدا .) 
 2برای هر 1

صفت مورد مطالعه محاسبه گردید که برای صفت وزن تولد 

و  112/1، صفت شش ماهگی 006/1، صفت از شیرگیری 112/1

دست آمد. گزارش شده است اگر به 116/1صفت دوازده ماهگی 

مقدار آماره لامبدا کمتر یا مساوی یک باشد، نشان دهنده عدم 

(. Hinrichs et al. 2009باشد )بندی جمعیتی میوجود اثر لایه

 TASSELها از نرم افزار ها با ژنوتیپجهت ارتباط فنوتیپ

(https://tassel.bitbucket.io/ ) شد. مدل مورد استفاده بر استفاده

 پایه مدل خطی مختلط تک صفته به شکل زیر بود:
 

             
   Mو  X ،Zبردار مشاهدات فنوتیپی،  yدر این مدل فوق 

هایی هستند که مشاهدات را به ترتیب به اثرات عوامل ماتریس

دهند. و اثر تصادفی ژنتیکی ربط می SNPثابت، اثر ثابت نشانگر 

اثر عوامل ثابت، اثر  به ترتیب در برگیرنده eو  b ،γ ،uبردارهای 

 و اثر تصادفی باقیمانده هستند. ژنیک، اثر پلیSNPنشانگر 

هرای  اساساً آنالیز پویش ژنومی بر پایه تجزیره و تحلیرل مجموعره   

دار ی معنیهاSNP( تعیین مکان 1ژنی در سه مرحله انجام گردید: 

      برود برا اسرتفاده از بسرته     10/1آنهرا کمترر از    P-valueکه مقردار  

و برا   R( در محریط  Durinck et al. 2009) biomaRt2نرم افزاری 

هرایی کره   ( به ژنOar_3.1استفاده از ژنوم مرجع گوسفند نسخه )

بالادسرت یرا    kb 10مورد نظر در داخل آن ژن و یرا   SNPنشانگر 

 Dadousis etژن قرار داشت، ارتباط داده شردند )  پایین دست آن

al. 2017; Pegolo et al. 2020). 2 هرا بره طبقرات    ( ارتبراط ژن

های اطلاعراتی شرامل   عملکردی و مسیرهای بیوشیمیایی از پایگاه

(،  ,http://www.geneontology.org/GOشناسررری ژن )هسرررتی

(،  ,http://www.genome.jp/kegg/KEGGمسیرهای بیوشیمیایی )

Panther (http://www.pantherdb.org ،)Metacyc 

(http://www.metacyc.org و )Reactome 

(http://www.reactome.org(  )Neupane and Kiser 2018 .)3 )

پویش کل ژنومی بر پایه آنرالیز مسریر برا اسرتفاده از توزیرع فروق       

 مورد آزمون قرار گرفت. Fisher’s exact testهندسی و آماره 

                                                           
1 lambda 
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های ژنی با استفاده از بسته سازی مجموعهتجزیه و تحلیل غنی

 R( در محیط نرم افزار Young et al. 2010) goseqنرم افزاری 

های به دست آمده از برای تفسیر بهتر عملکرد ژنانجام گردید. 

که شامل آنلاین  های ژنومی جهانیداده های اطلاعاتیپایگاه

GeneCards (http://www.genecards.org و )UniProtKB 

(http://www.uniprot.org) استفاده شد.باشند، می 

 

     لیر تحل و هیر تجز برا  یژنروم  کرل  شیپرو  مطالعره  پژوهش نیا در

 و یعملکررد  طبقرات  ییشناسرا  جهت یژن مجموعه و سازییغن

 انجرام  گوسرفند  در بردن  وزن برا  مررتبط  یمولکول یکارها و ساز

 و شرش  ،یریرگیش تولد، اوزان با مرتبط  منهتن ایهپلات. دیگرد

 .است شده ارائه 2 تا 1 هایشکل در بیترت به یماهگ دوازده

 هی  تجز از استفاده با یژنوم مناطق در دایکاند هایژن ییشناسا
GSEA-SNP 

ژن حاشیه نویسی شده در گوسفند  26260ژن از  10123تعداد 

که در این میان تعداد پوشش داده شد  SNPبه وسیله نشانگرهای 

داری بودند، یعنی حداقل یک نشانگر با ژن دارای اثر معنی 1032

P-value  در داخل و یا در بالا و پایین دست این ژن  10/1کمتر از

دار های معنیها به عنوان ژنقرار گرفت. این ژن kb 10تا فاصله 

انتخاب  GSEA-SNPمرتبط با صفات وزن بدن برای تجزیه 

 شدند.

ای مختلف های دادههای ژنی حاصل از پایگاهتعداد مجموعه

و  KEGGمسیر بیوشیمیایی  32طبقات هستی شناسی،  120شامل 

    مشاهده  2بود. همانطور که در جدول  Reactomeمسیر  11

شناسی فرایندهای طبقات عملکردی در هستی 26شود تعداد می

با  KEGGرهای زیستی، عملکرد مولکولی، اجزای سلولی و مسی

(. مسیرهای که P˂0.05صفات وزن بدن دارای ارتباط هستند )

 اند.ژن داشتند گزارش شده 011از ژن و کمتر  3بیشتر از 

 وزن تولد

توان دار مرتبط با وزن تولد میاز مسیرهای بیولوژیکی مهم و معنی

 Regulation of skeletal muscle cellبه مسیرهای

proliferation  وActin filament polymerization  اشاره

های کاندیدای دار در این مسیرها، ژنهای معنینمود که از بین ژن

IGFBP4  وMYOD1  مرتبط با رشد عضلات اسکلتی بودند

(https://www.genecards.org.) 

های کاندیدای در مطالعه پویش کل ژنومی با هدف شناسایی ژن

گزارش  IGFBP4ژن  مرتبط با صفات وزن بدن در گوسفند،

نقش کلیدی در  IGFBP4(. ژن Zhao et al. 2021شده است )

های گیرنده فرآیند متابولیسم گلوکز و تنظیم کننده سیگنال

فاکتورهای رشد شبه انسولین را بر عهده دارد 

(https://www.genecards.org .) 

با استفاده از  mRNAای قبلی پویش ژنومی در سطح در مطالعه

های کاندیدای مرتبط با با هدف شناسایی ژن RT-qPCR تکنیک

مشخص شد  MYOD1رشد و توسعه عضلات در گوسفند، ژن 

 .Lobo et alنقش کلیدی در توسعه عضله گوسفند دارد )

پویش کل ژنومی در گاوهای گوشتی  همچنین مطالعه (.2012

های کاندیدای تولید گوشت، ژن سمینتال با هدف شناسایی ژن

(. Bordbar et al. 2020را گزارش کردند ) MYOD1ای کاندید

MYOD1 ای در تنظیم عضلانی پروتئینی است که نقش عمده

دارد و به عنوان یک فاکتور رونویسی به طور مستقیم بیان و تفرق 

کند. این ژن به عنوان یک عامل های عضلانی را تنظیم میسلول

شود ان میدر سطوح اولیه بی نظارتی در فرآیند میوژنزیس

(https://www.genecards.org.)  

 ماهگی 6وزن از شیرگیری و وزن 

طبقات عملکردی مختلف هستی شناسی مرتبط با صرفات وزن از  

ارائه شده است. مسیرهای  2ماهگی در جدول  6شیرگیری و وزن 

تروان بره   دار مرتبط برا وزن شریرگیری مری   بیولوژیکی مهم و معنی

و  Regulation of developmental growthمسررررریرهای 

Regulation of anatomical structure morphogenesis  اشرراره

دار در ایرن مسریرها، مهمتررین ژن    هرای معنری  نمود که از بین ژن

اشاره کرد کره در   BMP2توان به ژن احتمالی کاندیدای مرتبط می

کنرد  گیری استخوان و غضروف نقش به سزایی را ایفرا  مری  شکل

(https://www.genecards.org .)BMP2    جزوی از خرانواده ژنری

( کره عضروی از برزرگ    BMPsپروتئینی چند شرکلی اسرتخوان )  

( هسرتند کره در   TGF-βخانواده فاکتورهای تغییرر دهنرده رشرد )   

ها نقش مهمری در تولیرد   شوند. این ژنهای مختلف بیان میسلول

 استخوان، رشد و نمو جنینی و هموستازی سلولی نقش دارند.

  نتایج و بحث
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 : آمار توصیفی صفات مرتبط با وزن بدن بررسی شده در گوسفند1 جدول

 

 11منفی لگاریتم بر مبنای  Yها و محور مکان نشانگرهای روی کروموزوم Xپلات منهتن برای صفت وزن تولد در گوسفند. محور  -1شکل 

 P-valueارزش 

 

های کاندیدای در مطالعه پویش کل ژنومی با هدف شناسایی ژن

 BMP2ا صفات رشد در گاوهای گوشتی، ژن کاندیدای مرتبط ب

 Mohammadipourمرتبط با اندازه بدن گزارش شده است )

Saadat Abadi et al. 2021.) 

 regulationتوان دار مرتبط با وزن شیرگیری میمسیر دیگر معنی

of muscle system process  ژن، ژن  20را نام برد که از بین

ابولیسم عضله و اسیدهای آمینه در بدن در مت THBS1کاندیدای 

ای با (. در مطالعهhttps://www.genecards.orgنقش دارد )

 THBS1بازی( موجود در ژن جفت 13های )حذف بررسی ایندل

داری با صفت با صفات رشد در چهار نژاد گوسفند، ارتباط معنی

یک گلیکوپروتئین  THBS1وزن بدن گزارش شده است. ژن 

 ده و در فرایندهای مختلفی نظیر رشد، چسبندگی مدولار بو

 

 

 Wang etتواند نقش مثبت داشته باشد )آندوتلیالی و آنژیوژنز می

al. 2019.) 

را یکی از مهمترین مسیرهای مؤثر  cell junctionشاید بتوان مسیر 

بر وزن بدن در ارتبراط برا صرفات رشرد دانسرت. در ایرن مسریر        

اط دادن اسکلت سلولی یک سرلول  های واسطه جهت ارتبپروتئین

به اسکلت سلولی سرلول مجراور یرا یرک پرروتئین در مراتریکس       

یابنرد. ایرن   خارج سلولی از سطح غشای پلاسمایی گسرترش مری  

مسیر در فرآیندهای ارتباط و اتصال سلول به هرم و یرا بره بافرت     

-دار در این مسیر، میهای معنیهمبند پایه مؤثر هستند. از بین ژن

اشاره کررد. عملکررد مولکرولی ژن     MYH10کاندیدای  ه ژنتوان ب

MYH10 های آکتین، اتصال به مولکرول  اتصال به فیلامنتATP  و

باشرد  هرا مری  هرا و میکررو توبرول   تولید نیررو در میکررو فلامنرت   

(https://www.genecards.org در یک .)مطالعه پویش کل 

 ضریب تنوع)%( (kgحداکثر) -حداقل (kgمیانگین و انحراف معیار) تعداد صفات

 01/16 21/2-20/0 20/3±00/1 221 تولد وزن

 62/10 11/11-11/31 60/20±01/2 221 وزن شیرگیری

 26/23 11/23-11/20 12/31±20/6 221 وزن شش ماهگی

 02/10 13/31-20/63 36/20±06/0 221 وزن یکسالگی
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ال، ژن ژنومی مرتبط با صفات رشد در گاوهای گوشتی سمینت

مرتبط با وزن بدن در یکسالگی و هیجده  MYH10کاندیدای 

 (.Zhuang et al. 2020ماهگی گزارش شده است )

توان ماهگی می 6دار مرتبط با وزن از مسیرهای بیولوژیکی معنی

 Regulation of skeletal muscle tissueبه مسیر 

development اشاره کرد که جز  مسیرهای فرایندهای زیستی 

های کاندیدای موجود در این باشد و از بین ژنمرتبط با تولید می

دارای نقش بیولوژیکی مستقیمی  ANGPTL4و  FGF2مسیرها، 

مطابق با بررسی منابع، با صفات مرتبط با تولید داشت. 

ANGPTL4 آنژیوپیوتین است که کد -جزو خانواده ژنی شبیه

م گلوکز و چربی کننده گلیکوسیلات بوده و در تنظیم متابولیس

ای موجب به طور بالقوه ANGPTL4نقش دارند. بیان بالای 

کاهش سطح گلوکز خون و تنظیم گلوکز و حساسیت سیستماتیک 

داری بین چند شکلی در ژن گردد. ارتباط معنیانسولین می

ANGPTL4  با وزن بدن، عرض سینه، عرض کپل و چربی داخل

(. Ma et al. 2012ست )ای در گاو گوشتی گزارش شده اماهیچه

 FGF2همچنین در مطالعه پویش کل ژنومی مرتبط وزن بدن، ژن 

  های بدن،گزارش شده است. این ژن نقش مهمی در رشد اندام

 

تکثیر و تمایز سلولی و رشد و نمو جنین دارد. همچنین این ژن 

در مسیر بیوشیمیایی فاکتور رشد فیبروبلاست به عنوان گیرنده 

 (.Habimana et al. 2021دارد )پیام مشارکت 

  Regulation of anatomical structure sizeمسیر بیولوژیکی

ماهگی شناسایی  6از دیگر مسیرهایی بود که در ارتباط با وزن 

در توسعه بافت  ACTR3و  TGFBR3 های کاندیدایژن گردید.

عضله نقش مهمی دارند. در مطالعه پویش کل ژنومی مرتبط با 

مرتبط با صفات اندازه بدن  TGFBR3تاری بدن، ژن صفات ساخ

در (. Zhang et al. 2021و طول لاشه گزارش شده است )

ی قبلی پویش ژنومی صفات مرتبط با وزن بدن که براساس مطالعه

انجام  TASSELمدل خطی مختلط تک متغیره بوسیله نرم افزار 

نه و  شده بود در ارتباط با وزن بدن با سنین تولد، شیرگیری،

( گزارش شده بود که OAR1) 1دوازده ماهگی روی کروموزوم 

 Caoبا منطقه شناسایی شده در پژوهش حاضر همخوانی داشت )

et al. 2020 .) همچنین در مطالعه پویش کل ژنومی مرتبط با

ماهگی(،  10و  12، 6پارامترهای منحنی رشد )وزن بدن در سنین 

 .Duan et alه است )مرتبط با وزن بدن گزارش شد ACTR3ژن 

2021).

 

منفی لگاریتم بر  Yها و محور مکان نشانگرهای روی کروموزوم Xپلات منهتن برای صفت وزن از شیرگیری در گوسفند. محور  -2شکل 

 P-valueارزش  11مبنای 
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منفی لگاریتم بر  Yا و محور همکان نشانگرهای روی کروموزوم Xپلات منهتن برای صفت وزن شش ماهگی در گوسفند. محور  -3شکل 

P-valueارزش  11مبنای 

 

 ماهگی 12وزن 

  KEGGطبقات عملکردی مختلف هستی شناسی و مسیرهای

ارائه شده است. مسیرهای  2ماهگی در جدول  12مرتبط با وزن 

توان به مسیرهای میماهگی  12دار مرتبط با وزن معنی

Anatomical structure morphogenesis وPositive 

regulation of ossification های اشاره نمود که از بین ژن

 ACTA2و  MMP7های کاندیدای موجود در این مسیرها، ژن

 نقش کلیدی در متابولیسم عضله در بدن داشتند. 

ای و ماتریکس در حفظ هموستازی فیبرهای ماهیچه MMP7ژن 

کند خارج سلولی نقش مهمی ایفا  می

(https://www.genecards.org همچنین گزارش شده است .)

های همبند و توانند با تخریب بافتمی MMPsهای خانواده ژن

ای موجب بازسازی ماتریکس کلاژنی اطراف فیبرهای ماهیچه

 Mohammadabadi etای شوند )خارج سلولی فیبرهای ماهیچه

al. 2021.) 

کند که ها بوده و پروتئینی را کد میاز خانواده اکتین ACTA2ژن 

بعنوان جزو اصلی آلفا اکتین است و نقش مهمی را در ساخت 

کند ای ایفا  میهای فیبرهای ماهیچهپروتئین

(https://www.genecards.org گزارش شده است ژن .)

ACTA2 نقش کلیدی در متابولیسم استخوان داشته و در ساخت 

 های استخوانی استئوبلاستی و استئوکلاست نقش دارد سلول

 

 (Mullin et al., 2014 .) 

 12دار مرتبط با وزن شناسی معنیاز دیگر مسیرهای هستی

 Cellular response to growth factorماهگی، مسیر 

stimulus باشد. از میان  بدست آمد که جز  فرایندهای زیستی می

و  EGR1های های کاندیدای موجود در این مسیر، ژن ژن

MYBPC3  را با وزن بدن نشان دادند. پروتئین بیشترین ارتباط

    ، تنظیم کننده رونویسی برخیEGR1حاصل از کددهی ژن 

ها مورد نیاز های هدف دیگری است که محصولات کدینگ آنژن

فرایند میوژنز است موثر در  همچنین تمایزیابی و

(https://www.genecards.org همچنین این ژن در ساخت .)

کند. دیگر نقش مهم این ا نیز دخالت میهسلولی و تمایز کلاژن

ژن تنظیم واکنش به فاکتورهای رشد است. همچنین ژن 

MYBPC3 هایی است که کدکننده ای از ژنجزو خانواده

های های اجزا  اصلی ساختمان سارکومری در ماهیچهپروتئین

 (.https://www.genecards.orgآیند )مخطط به شمار می

 نتیجه گیری کلی

رسی منابع انجام شده، پژوهش حاضر اولین مطالعه پویش کل با بر

ژنومی برپایه آنالیز مسیر مرتبط با صرفات وزن بردن در گوسرفند    

  هرای ها تلاش گردیرد از آزمرون  بوده است، لذا در تجزیه و تحلیل

دار پر کاربرد و سختگیرانه برای شناسایی مسیرهای زیسرتی معنری  

می شناسررایی شررده روی  اسررتفاده گررردد. بررسرری منرراطق ژنررو  
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کرومروزوم  و  16، 10، 13، 11، 6، 0، 2، 1شرماره  های کروموزوم

 پایگراه داده نشران داد کره ایرن منراطق برا      با استفاده از  22شماره 

باشند. با توجه به تعرداد کرم نمونره مرورد     صفات رشد مرتبط می

های کاندیدای استفاده در پژوهش حاضر نیز باید در استفاده از ژن

هرای  سایی شده مررتبط برا صرفات مهرم اقتصرادی در برنامره      شنا

هرای  تروان برا ادغرام داده   اصلاحی با احتیاط عمل کررد. البتره مری   

 تر برایتحقیقات مشابه جدید و استفاده از آنالیزهای آماری جامع

تأیید نتایج پژوهش حاضر استفاده کرد. از طرفی در این تحقیق به 

فنروتیپی و اطلاعرات ژنروتیپی    دلیل عدم دسترسی به رکوردهرای  

هرای برومی   مرتبط با صفات مرورد مطالعره تحقیرق حاضرر در دام    

کشور، از اطلاعات فنوتیپی و ژنوتیپی کشور چین استفاده شد. لذا 

های گوسفندان کشور نیراز  استفاده از نتایج این تحقیق در جمعیت

 ها نیز تأیید شوند.به مطالعات بیشتر دارد تا در این جمعیت

 

منفی لگاریتم بر  Yها و محور مکان نشانگرهای روی کروموزوم Xپلات منهتن برای صفت وزن دوازده ماهگی در گوسفند. محور  -2شکل 

 P-valueارزش  11مبنای 

 

 

 ( مرتبط با صفات وزن بدن در سنین مختلفP˂0.05داری )های ژنی معنیسازی مجموعهتجزیه و تحلیل غنی -2جدول 

-ستیطبقات ه صفت

 شناسی

مسیر و شمارهنام  های تعداد ژن 

موجود در مسیر 

شناسیهستی  

های تعداد ژن

دارمعنی  

-سطح معنی

داری تصحیح 

 شده براساس
FDR 

 GO:0014857-Regulation of skeletal فرایند زیستی وزن تولد

muscle cell proliferation 
26 0 1226/1  

  GO:0030833-Actin filament 

polymerization 
10 2 1236/1  

  GO:0030036-Actin cytoskeleton 

organization 
20 0 1263/1  

  GO:0048589-Developmental growth 36 11 1112/1  

  GO:0040008-Regulation of growth 33 0 1112/1  

وزن از 

 شیرگیری

     

  GO:0048638-Regulation of 

developmental growth 
16 0 1160/1  

  GO:0022603-Regulation of anatomical 

structure morphogenesis 
12 0 1230/1  
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  GO:0090257-Regulation of muscle 

system process 
20 6 1110/1  

  GO:0010762-Regulation of fibroblast 

migration 
20 6 1161/1  

  GO:0030316-Osteoclast differentiation 30 11 1163/1  

وزن شش 

 ماهگی

     

  GO:0048641-Regulation of skeletal 

muscle tissue development 
66 10 1166/1  

  GO:0090066-Regulation of anatomical 

structure size 
03 0 1106/1  

  GO:0071363-Cellular response to 

growth factor stimulus 
06 0 1111/1  

  GO:1901861-Regulation of muscle 

tissue development 
10 3 1136/1  

وزن دوازده 

 ماهگی

     

  GO:0009653-Anatomical structure 

morphogenesis 
13 2 1123/1  

  GO:0045778-Positive regulation of 

ossification 
12 3 1101/1  

  GO:0071363-Cellular response to 

growth factor stimulus 
22 6 1106/1  

  GO:0006937-Regulation of muscle 

contraction 
21 0 1222/1  

  GO:0016202-Regulation of striated 

muscle tissue development 
11 0 1220/1  

  GO:0060249-Anatomical structure 

homeostasis 
23 6 1263/1  

     عملکرد مولکولی 

  GO:0008092-Cytoskeletal protein 

binding 
66 11 1160/1  

  GO:0004674-Protein serine/threonine 

kinase activity 
01 0 1232/1  

  GO:0003690-Double-stranded DNA 

binding 
06 13 1200/1  

     اجزای سلولی 

  GO:0030054-Cell junction 21 0 1363/1  

  GO:0034703-Cation channel complex 32 6 1232/1  

 مسیرهای  

KEGG 

    

  oas04910: Insulin signaling pathway 66 11 1206/1  

  oas04668: TNF signaling pathway 60 0 1231/1  
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نویسندگان مقاله از همکاری صمیمانه پروفسور شی به دلیل در 

های ارزنده ایشان، کمال ها و کمکاختیار گذاشتن اطلاعات داده

 تشکر را دارند.
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