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Introduction: Identifying genes with large effects on economically important traits, has been one of the important 
goals in sheep breeding. A method to identify new loci and confirm existing quantitative trait loci (QTL) is through 
genome-wide association studies (GWAS). QTL-assisted selection and genomic regions affecting the production 
traits have been considered to increase the efficiency of selection and improve production performance. GWAS 
typically focuses on genetic markers with the strongest evidence of association. However, single markers often 
explain only a small component of the genetic variance and hence offer a limited understanding of the trait under 
study. A solution to tackle the aforementioned problems, and deepen the understanding of the genetic background 
of complex traits, is to move up the analysis from the single nucleotide polymorphism (SNP) to the gene and 
gene-set levels. In a gene-set analysis, a group of related genes that harbor significant SNP previously identified 
in GWAS is tested for over-representation in a specific pathway. The present study aimed to conduct a GWAS 
based on gene-set enrichment analysis for identifying the loci associated with economic traits using the high-
density SNPs. 
Materials and methods: In this research, to identify genes and biological pathways associated with some 
economic traits, GWAS based on gene-set enrichment analysis was conducted in a F2 population derived from a 
reciprocal cross by using Illumina iSelect 4K Japanese quail SNP Bead chip. For each bird, traits including body 
weight gain, feed intake, feed conversion ratio, tibia ash, and foot ash were measured. The SNPs that were 
associated with traits were identified based on mixed linear models using GCTA software and no correction was 
made to adjust the error rate. The gene-set analysis consisted of three different steps: (1) the assignment of SNPs 
to genes, (2) the assignment of genes to functional categories, and (3) the association analysis between each 
functional category and the phenotype of interest. In brief, for each trait, nominal P<0.005 from the GWAS 
analyses were used to identify significant SNPs. Using the biomaRt R package, the SNPs were assigned to genes 
if they were within the genomic sequence of the gene or a flanking region of 15 kb up- and downstream of the 
gene, to include SNP located in regulatory regions. For the assignment of the genes to functional categories, the 
Gene Ontology and Kyoto Encyclopedia of Genes and Genomes pathway databases were used. The GO database 
designates biological descriptors to genes based on attributes of their encoded products and it is further partitioned 
into three components: biological process, molecular function, and cellular component. The KEGG pathway 
database contains metabolic and regulatory pathways, representing the actual knowledge of molecular interactions 
and reaction networks. Finally, a Fisher’s exact test was performed to test for overrepresentation of the significant 
genes for each gene set. The gene enrichment analysis was performed with the goseq R package. In the next step, 
bioinformatics analysis was implemented to identify the biological pathways performed in BioMart, Panther, 
DAVID, and GeneCards databases. 
Results and discussion: Gene-set enrichment analysis has proven to be a great complement to GWAS. Among 
available gene set databases, GO is probably the most popular, whereas KEGG is a relatively new tool that is 
gaining ground in livestock genomics. We hypothesized that the use of gene-set information could improve 
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prediction. It is likely that a better understanding of the biology underlying meat production specifically, plus an 
advance in the annotation of the quail genome, can provide new opportunities for predicting production using 
gene-set information. 11 SNPs on chromosomes 2, 3, 4, 5, 10, 18, 20, 24, and 27 located in NPY, DRD2, PTPRN2, 
BMPR1B, MYF5, IGF2BP1, MYO1E, FGF2, LDB2, BMP4, ACOX1, PCK1, PLCB4, PLCB, and PLCG1 genes 
were identified. According to gene-set enrichment analysis, 23 categories from gene ontology and the KEGG 
pathway were associated with the traits (P˂0.05). Among those categories, Protein glycosylation, Myoblast 
differentiation, Positive regulation of muscle cell differentiation and Biological MAPK signaling pathway, and 
Calcium signaling pathway have a significant association with skeletal muscle fiber, feed intake, and availability 
utilization.  
Conclusions: This study supported previous results from GWAS and revealed additional regions associated with 
these economically important traits. Using the findings of this study could potentially be useful for genetic 
selection to improve production in Japanese quail. 
Keywords: Body weight gain, Japanese quail, Genome scan, Feed conversion ratio, Feed intake 
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  مقاله پژوهشي

هاي ژني صفات مهم اقتصادي در سازي مجموعهمطالعه پويش كل ژنوم بر پايه غني
  بلدرچين ژاپني

  ٢، محمد حسين مرادي٢، امير حسين خلت آبادي فراهاني*١حسين محمّدي

 گروه علوم دامي، دانشكده كشاورزي و محيط زيست، دانشگاه اراك ،استاديار -١

  اورزي و محيط زيست، دانشگاه اراكگروه علوم دامي، دانشكده كش ،دانشيار -٢

 

  )٠٣/١٢/١٤٠١تاريخ پذيرش:  – ١٧/١١/١٤٠١تاريخ بازنگري:  – ٠٦/٠٨/١٤٠١(تاريخ دريافت: 

     چكيده

 تجزيهاقتصادي، مطالعه پويش كل ژنوم بر مبناي  صفات ها و مسيرهاي مرتبط با برخيدر اين پژوهش، به منظور شناسايي ژن
 Illumina iSelect(ژنوم بلدرچين ژاپني ) SNPچندشكلي تك نوكلئوتيدي ( هاي ژني با استفاده از يك تراشهسازي مجموعهغني

K4(  2در يك جمعيتF  خوراك مصرفي، افزايش وزن بدن، ميزان حاصل از تلاقي دوطرفه انجام شد. به ازاي هر پرنده، صفات
مدل خطي اساس  و بر GCTAافزار گيري شد. با استفاده از نرمني و پا اندازهاستخوان درشتضريب تبديل خوراك، خاكستر 

 goseqافزاري هاي ژني با بسته نرمسازي مجموعهغني تجزيه ها با هر يك از صفات بررسي شد.SNP از مختلط ارتباط هر يك
هاي نزديك در مناطق ژنومي كانديدا انجام شد و در نهايت با هدف شناسايي طبقات عملكردي و مسيرهاي زيستي ژن Rبرنامه 
 SNP نشانگر ١١ تعداد ،پژوهش اين در د.ش استفاده PANTHER و DAVID هاي برخطپايگاه بيوانفورماتيكي از تجزيهبراي 
 ،NPY، DRD2، PTPRN2، BMPR1B هايژن با كه شدند شناسايي ٢٧ و ٢٤، ٢٠ ،١٨ ،١٠ ،٥ ،٤ ،٣ ،٢ هايكروموزوم روي واقع

MYF5، IGF2BP1، MYO1E، FGF2، LDB2، BMP4، ACOX1، PCK1، PLCB4، PLCB1 و PLCG1 تجزيهدر . بودند مرتبط 
 با صفات مورد بررسي شناسايي شد KEGGشناسي و مسيرهاي بيوشيميايي طبقات هستي ٢٣تعداد  ،مجموعه ژني سازيغني

)٠٥/٠<P(شناسي طبقات هستي ،. از اين بينProtein glycosylation ،Myoblast differentiation،Positive regulation of 

muscle cell differentiation  مسيرهاي بيوشيميايي ،MAPK signaling pathway و Calcium signaling pathway  نقش
يد مناطق قبلي پويش ژنومي و عضلاني اسكلتي، مصرف خوراك و قابليت جذب داشتند. با توجه به تأي اليافمهمي در توسعه 

 تواند در انتخاب ژنتيكي با هدف بهبود توليد، مفيد باشد.هاي اين پژوهش ميشناسايي مناطق ژنومي جديد، استفاده از يافته

 ، مصرف خوراكافزايش وزن بدن، بلدرچين ژاپني، پويش ژنوم، ضريب تبديل خوراك :ي كليديهاواژه
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  مقدمه

رشد حيوان كه شامل فرآيندهاي فيزيولوژيكي است، يكي 
از عوامل بسيار مهم و تاثيرگذار در علم پرورش دام و طيور 

بلدرچين  ،هاي اخير). در سالNajafi et al., 2020است (
به عنوان يك پرنده اقتصادي در كشورهاي مختلف پرورش 

در صنعت توليد و پرورش بلدرچين  سودآوريشود. داده مي
هاي ورودي و خروجي بستگي دارد. بازدهي ژاپني به هزينه

اهميت بسيار زيادي برخوردار  خوراك در پرورش حيوانات از
توليد را از كل هزينه  %٧٠زيرا هزينه خوراك حدود  است

). بنابراين، بهبود بازده Emrani et al., 2020شود (شامل مي
خوراك، مقدار غذاي مورد نياز براي رشد، هزينه توليد و 
مقدار ضايعات نيتروژني را كاهش خواهد داد. يكي از عوامل 

بهبود ضريب تبديل  ،بلدرچيناصلي در توسعه پرورش 
   ).Mahmoudi Zarandi et al., 2020خوراك است (

ضريب تبديل خوراك شاخص متداولي است كه در صنعت 
طيور جهت ارزيابي عملكرد نسبي خوراك مورد استفاده 

 از گيرد. ضريب تبديل خوراكدهندگان قرار ميپرورش
) BWG) به افزايش وزن بدن (FIنسبت مصرف خوراك (

آيد. انتخاب براي ضريب تبديل خوراك، صفات دست ميهب
 ،دهداي غيرمستقيم تحت تأثير قرار ميشيوهديگر را به 

- كه انتخاب براي بهبود ضريب تبديل خوراك مي طوريهب

تواند باعث افزايش رشد يا كاهش خوراك مصرفي و يا هر 
ضريب تبديل خوراك در بلدرچين  ،دو شود. در حال حاضر

است كه در مقايسه با  ٢/٣ ،طور متوسط براي رشدژاپني به
در جوجه گوشتي چندان مطلوب نيست  ٨/١ مقدار

)Aarabi et al., 2016 بنابراين بهبود ضريب تبديل .(
خوراك نقش بسيار مؤثري در كاهش قيمت گوشت توليدي 
داشته و باعث افزايش تقاضا براي اين محصول خواهد شد. 

هاي بهبود ضريب تبديل غذايي، اصلاح يكي از مؤثرترين راه
زايش رشد، كاهش مصرف خوراك و اين پرنده در جهت اف

هاي با پيشرفت در نتيجه بهبود ضريب تبديل غذايي است.
طيور و استفاده از چندشكلي  SNPهاي اخير در تهيه تراشه
ها به عنوان نشانگر، امكان پوشش كامل در تك نوكلئوتيدي

هاي پيشين از يابي با وضوح بالاتر كه با روشژنوم و نقشه
 زيستيقبيل نشانگرهاي ريزماهواره و يا ساير نشانگرهاي 

- كه بهبود صحت مكان شده استپذير مقدور نبود، امكان

ها و نواحي ژنومي مؤثر بر صفات توليدي را در QTLيابي 
) از GWASدر مطالعات پويش كل ژنوم ( پي داشته است.

راه وجود تعداد زيادي چندشكلي در سطح ژنوم به هم
همبستگي بين  تجزيهفنوتيپ و اطلاعات شجره جهت 

- ها و عناصر تنظيمشود و ژنژنوتيپ و فنوتيپ استفاده مي

شود ميكننده مرتبط با صفات مهم اقتصادي شناسايي 
)Mohammadi et al., 2020.(  

در  موجود مشكل ،هاي مقالات مختلفمطابق يافته
هاي خطي و مطالعات پويش كل ژنومي مبتني بر مدل

غيرخطي، بالا بودن نرخ خطاي نوع اول و بيش برآورد اثر 
يكي از ايرادات  ،. به عبارت ديگراست SNPنشانگرهاي 

 تحقيقات مطالعات پويش ژنومي در نظر گرفتن آستانه
داري براي جلوگيري از بروز خطاي نوع اول است. در معني
نوع  كه پرهيز از خطاي نوع اول سبب افزايش خطاي حالي

دار هاي داراي اثر معنيSNPدوم يعني در نظر نگرفتن 
شود تر از آستانه در نظر گرفته شده ميپايين

)Peñagaricano et al., 2013يك جايگزين  ،). در نتيجه
مناسب براي حل اين مشكل، انجام مطالعات پويش كل 
ژنومي بر مبناي مسير و با استفاده از تجزيه و تحليل 

جاي انجام ني است. در واقع در اين روش بهژ هايمجموعه
يا يك ژن، ارتباط بين صفت مورد  SNPتجزيه براي يك 
هاي ژنتيكي را در يك دسته يا گروه ژني مطالعه و واريانت

ند. كنطور عملكردي با هم مرتبط هستند بررسي ميكه به
پيوستگي بين يك مجموعه ژني  تجزيه ،ديگر به عبارت

گيرد مورد آزمون قرار مي ،با فنوتيپدار زيستي معني
)Wang et al., 2011 .(  

نشان دادند  Peñagaricano et al. (2013) ،براي اولين بار
دقت  ،كه تجزيه و تحليل پويش ژنومي بر مبناي مسير

شناسايي مناطق ژنومي مؤثر بر صفت نرخ باروري گاوهاي 
تمامي  ،نر را بالا برده است، زيرا با استفاده از اين روش

شوند و در مي تجزيه ٠٥/٠دار در سطح نشانگرهاي معني
ميزان خطاي نوع اول و بيش برآوردها كاهش پيدا  ،نتيجه

ژنومي بر مبناي  پويش مطالعه ،تحقيق ديگر يك كند. درمي
 هاي ژني رويسازي مجموعهغني تجزيهبا استفاده از  مسير

م دَلمه شدگي شير، توليد پنير و استحكالخته خصوصيات
 به منجر مسير، اساس بر تجزيه ،نتايج اساس بر. شد انجام

شناسي ژن طبقات مختلف عملكردي هستي ٢١ شناسايي
 اين با دار مرتبطمعني KEGGمسير بيوشيميايي  ١٧و 

- ). همچنين در مطالعهDadousis et al., 2017( شد صفات

هاي مرتبط با صفات لاشه از يك اي كه با استفاده از داده
جمعيت گاو هانفو انجام شده بود، روش پويش ژنومي بر 



  ٦٩)                                                                          ٦٥-٧٨( ١٤٠٢دامي/سال دوازدهم/شماره اول/بهار تحقيقات توليدات 

 

كارآيي بهتري براي يافتن مناطق ژنومي،  ،مبناي مسير
 Srikanthو معماري ژنتيكي داشت ( ساز و كاردرك بهتر 

et al., 2020.(  
مسير جهت  تجزيهپايه  اخيراً مطالعه پويش كل ژنومي بر

د هاي ژني مؤثر بر وزن بدن در چهار نژاشناسايي جايگاه
مرغ چوآ، سيلك، لنگشن و بيرد انجام شده است و 

 cytoskeletal protein binding،anatomicalمسيرهاي 

structure development  و  Tricarboxylic acid cycle 
 ،ABCG1، MYOD1، MYH10هاي كانديداي كه شامل ژن

MYH11، MYO1B، MYO1C، MYO1E، MYL1، MYL2، 
MYL3، SLC2A8، ACACA، ACOX1، ACOX2 و 

PNPLA2 اند را گزارش كرده بودند)Khaltabadi 

Farahani et al., 2020.( 

 با توجه به اينكه مطالعات پويش كل ژنومي روي بلدرچين
م ژاپني به منظور شناسايي نواحي ژنومي مؤثر بر صفات مه

بسيار معدودي انجام گرفته، لذا هدف طور اقتصادي به
هاي ژني و پژوهش حاضر تجزيه و تحليل مجموعه

مسيرهاي زيستي مرتبط با صفات مهم اقتصادي در 
 .بوداساس پويش كل ژنومي  بلدرچين ژاپني بر

  هامواد و روش

 فنوتيپي مرتبط با برخي صفات در اين تحقيق از اطلاعات
به قطعه بلدرچين ژاپني كه  ٩٢٠مهم اقتصادي حاصل از 

ه آلمان تعيين ژنوتيپ شد Hohenheimدانشگاه  وسيله
 دستيابي ). برايVollmar et al., 2020، استفاده شد (ندبود
 گاهوب از فنوتيپي و ژنوتيپي ركوردهاي اطلاعات به

https://osf.io/57nty/ دش استفاده.  
ولي  ،توان در جوامع تصادفي انجام دادپويش كل ژنوم را مي

به  2Fمطالعات نشان داده است كه طراحي يك جامعه 
منظور انجام پويش ژنومي در مقايسه با يك جامعه تصادفي 

يابي كشف اشتباه و افزايش دقت نقشه ميزانباعث كاهش 

). بدين منظور براي ايجاد Ledur et al., 2009د (شومي
پرنده  ١٢از آميزش دوطرفه استفاده شد. از آميزش  1Fنسل 

 ،صورت دو طرفهبه Bپرنده ماده از لاين  ١٢با  Aنر از لاين 
پرنده ماده با رعايت كمترين  ٣٤ايجاد شد. تعداد  1Fنسل 

پرنده نر انتخابي جهت  ١٧رابطه خويشاوندي به همراه 
ر به ازاي هر دو ماده) انتخاب شدند، ايجاد نسل دوم (يك ن

- پرنده طي دوازده دوره جوجه ٩٢٠تعداد  ،به اين ترتيب

. صفات مورد مطالعه شامل كردندايجاد را  2Fكشي، نسل 
افزايش وزن بدن ، خوراك مصرفي و ضريب تبديل غذايي 

ني و ، خاكستر استخوان درشت١٥تا  ١٠بين روزهاي 
روزگي بودند، آمار توصيفي  ١٥خاكستر استخوان پا در سن 

ارائه شده است. پس از  ١صفات مورد بررسي در جدول 
استخراج شده،  DNAاطمينان از كميت و كيفيت بالاي 

هاي هاي شركت ايلومينا با آرايهها با استفاده از آرايهنمونه
4K iSelect  كيفيت تعيين ژنوتيپ شدند. جهت اطمينان از
مراحل مختلف كنترل كيفيت روي  ،هاي تعيين ژنوتيپداده
پيوستگي  تجزيههاي اوليه تعيين ژنوتيپ شده قبل از داده

 انجام شد.

- هاي تعيين ژنوتيپ شده، ابتدا نمونهبراي فيلتراسيون داده

بود، % ٩٠هايي كه فراواني نرخ تعيين ژنوتيپ آنها كمتر از 
نشانگرهايي كه  ،رحله بعد. در مندشناسايي و حذف شد

بود حذف شدند. % ٣فراوني آللي در آنها كمتر از  كمترين
ها سپس نشانگرهايي كه نرخ تعيين ژنوتيپ آنها در نمونه

بود شناسايي و حذف شدند. همچنين % ٩٠كمتر از 
و دو گروه  هاي جنسينشانگرهايي كه روي كروموزوم

) بودند كنار گذاشته شدند. مراحل مختلف LGلينكاژي (
 ;PLINK )v1.90فيلتراسيون با استفاده از نرم افزار 

http://pngu.mgh.harvard.edu/purcell/plink انجام شد (
)Purcell et al., 2007 استفاده نشانگر  ٥٣٨٨). از مجموع

پرنده توانستند  ٨٨٨نشانگر و  ٣٩٧٦در اين تحقيق،  شده
 نترل كيفيت را بگذرانند.  مراحل مختلف ك

  
  بلدرچين ژاپني آمار توصيفي مربوط به پنج صفت مورد بررسي در -١جدول 

Table 1. Descriptive statistics of five studied traits in Japanese quail 
Mean Maximum  Minimum  Unit Traits 
42.65 62.35 16.11 g 1Feed intake 
24.50 37.85 5.80 g Body weight gain 
1.78 3.92 1.21 g/g Feed conversion ratio 

45.82 83.50 19.20 mg Tibia ash 
44.76 83.60 19.60 mg Foot ash 

1 From days 10-15 of life.  
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هاي سازي مجموعهاساس غني پويش كل ژنومي بر تجزيه
افزار ها از نرم ها با ژنوتيپارتباط فنوتيپ بررسي جهت :ژني

GCTA  ٩٢/١نسخه )Yang et al., 2011(  شد. استفاده
استفاده بر پايه مدل خطي مختلط تك صفته به مدل مورد 

  شكل زير بود:
𝒚 = 𝑾𝜶 + 𝑿𝜷 + 𝒖 + 𝒆 

ماتريس  =W هاي فنوتيپي،بردار ارزش =yدر اين مدل، 
ثابت شامل  آثاربردار  =𝜶ثابت،  آثاردهنده با ضرايب ارتباط

 =𝜷اثر ژنوتيپ نشانگرها،  =𝑿كشي، اثر جنس و دوره جوجه
- تصادفي پلي آثاربردار  =uدهنده نشانگرها، ضرايب ارتباط

  بردار اثر تصادفي باقيمانده.  eژنيك و
- پويش ژنومي بر پايه تجزيه و تحليل مجموعه تجزيهاساساً 

  د:شوهاي ژني در سه مرحله انجام مي
آنها  P-valueدار كه مقدار هاي معنيSNP) تعيين مكان ١

با استفاده از بسته  هاSNP. سپس اين بود ٠٥/٠كمتر از 
) در محيط biomaRt2 )Durinck et al., 2009نرم افزاري 

R  و با استفاده از ژنوم مرجع بلدرچين ژاپني نسخه
)Coturnix_japonica_2.0هايي كه نشانگر ) به ژنSNP 

بالادست يا پايين  ٣٠٠ kbمورد نظر در داخل آن ژن و يا 
با توجه به  .دست آن ژن قرار داشت، ارتباط داده شدند

طور اينكه تفسير عملكردي ژنوم بلدرچين ژاپني هنوز به
كامل تكميل نشده است، لذا مناطق اورتولوگوس ژنوم مرغ 

 برخطنيز با استفاده از جستجو در پايگاه اطلاعاتي 

Ensembl Genes 104 Database  .مورد بررسي قرار گرفت
ها به طبقات عملكردي و مسيرهاي ) ارتباط ژن٢

شناسي ژن هاي اطلاعاتي شامل هستيبيوسيميايي از پايگاه
)http://www.geneontology.org/GO, ( مسيرهاي ،

)،  ,http://www.genome.jp/kegg/KEGGبيوشيميايي (
Panther )http://www.pantherdb.org ،(Metacyc 

)http://www.metacyc.org و (Reactome 
)http://www.reactome.org.(  
مسير با استفاده از توزيع  تجزيه) پويش كل ژنومي بر پايه ٣

مورد آزمون قرار  Fisher’s exact testفوق هندسي و آماره 
سازي مجموعه ژني با استفاده از بسته گرفت. تجزيه غني

) در محيط نرم goseq )Young et al., 2010نرم افزاري 
دست هاي بهبراي تفسير بهتر عملكرد ژند. شانجام  Rافزار 

 GeneCards برخطهاي اطلاعاتي آمده از پايگاه

)http://www.genecards.org و (UniProtKB 
)http://www.uniprot.org.استفاده شد ( 

  نتايج و بحث

 تحليل و تجزيه با ژنومي كل پويش مطالعه ،پژوهش اين در
 طبقات شناسايي جهت ژني مجموعه و سازيغني

صفات مهم  با مرتبط مولكولي كارهاي و ساز و عملكردي
منهتن مرتبط  نمودار .دش انجام بلدرچين ژاپني اقتصادي در

 ارائه شده است.   ١ با صفات مورد بررسي در شكل

 مختلف ايداده هايپايگاه از حاصل ژني هايمجموعه تعداد
 بيوشيميايي شناسي و مسيرهستي طبقات ٢١٩ شامل

PANTHER مسير و KEGG جدول در كه طورهمان. بود 
- هستي در عملكردي طبقه ٢٣ تعداد شودمي مشاهده ٢

صفات  با ،KEGGزيستي و مسير  فرآيندهاي شناسي
خوراك مصرفي، افزايش وزن بدن، ضريب تبديل غذايي، 

 پا دارايني و خاكستر استخوان خاكستر استخوان درشت
  .)P>٠٥/٠( دار هستندمعني ارتباط

دار مرتبط با خوراك مصرفي، شناسي معنياز مسيرهاي هستي
دست آمد كه جزء هب Protein glycosylationمسير 

هاي كانديداي موجود در اين . از ميان ژناستفرآيندهاي زيستي 
بيشترين ارتباط با خوراك داراي  DRD2و  NPYهاي مسير، ژن
 .بودندمصرفي 

كه در غلظت  است) يك نورومودلاتور Y )NPY نوروپپتيد
ترين بالا در هيپوتالاموس وجود دارد و يكي از فراوان

پپتيدهاي مغز در منطقه پاراونتريكولار است كه تأثير آن 
در تنظيم رفتار غذا خوردن، تعادل انرژي و ترشح غدد 

). ميزان ترشح GeneCardsشناخته شده است (
هاي دريافت شده از نوروپپتيدهاي مركزي تحت تأثير پيام

هاي عصبي ناحيه هيپوتالاموس كنترل محيط و سيگنال
 NPYد. ژن شوشود تا ميزان مصرف انرژي و غذا تنظيم مي

يكي از مهمترين عوامل مؤثر بر اشتها است و در زمان 
شود و از مهمترين گرسنگي به ميزان بيشتري ترشح مي

). در Yuan et al., 2009تحريك اشتها است ( ،آن آثار
 كه پژوهشي با تجزيه و تحليل ترنسكريپتوم هيپوتالاموس

هاي جهت شناسايي ژن RNA-Seqهاي با استفاده از داده
ها بيان تفرقي ژن تجزيهدرگير با صفات رشد انجام شد، 

هش خوراك موجب كا NPYنشان داد كه افزايش بيان ژن 
ها در سن سه هفتگي شده است مصرفي در جوجه خروس

)Piórkowska et al., 2020 همچنين در مطالعه پويش .(
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هاي كانديداي عمده اثر كل ژنومي با هدف شناسايي ژن
مرتبط با صفات توليد گوشت (افزايش وزن بدن و خوراك 

 DRD2هاي گوشتي، ژن كانديداي مصرفي) در جوجه
). كاهش بيان ژن Yang et al., 2021گزارش شده است (

منجر به افزايش خوراك مصرفي و  DRD2هاي گيرنده
هاي شناسايي شده در از آنجا كه ژن .دشوافزايش وزن مي

طور مستقيم با ميزان خوراك مصرفي، رفتار اين مسير به
طور غيرمستقيم نيز دارند و به ارتباطغذا خوردن و اشتها 

هاي رشد و توسعه عضلات اسكلتي و رشد و نمو اندامدر 
به ميزان  بايدكنند، نقش و عملكرد آنها بدن نقش بازي مي

  مطالعات آزمايشگاهي مورد بررسي قرار گيرد. راهاز  يبيشتر
 دار مرتبط با خوراك مصرفياز ديگر فرآيند زيستي معني

و  Glycoprotein biosynthetic processتوان به مسير مي
اشاره كرد.  MAPK signaling pathwayمسير بيوشيميايي 

و  BMPR1B ،دار در اين مسيرهامعني هاياز بين ژن
PTPRN2  مرتبط بودهدر مطالعات قبلي با خوراك مصرفي -

  اند.
-TGFجزئي از اعضاي خانواده ژني BMPR1Bژن كانديداي 

β   بوده و بر توسعه جنين، هوموستازي، تعمير و اصلاح
ريزي الگوهاي بافتي مختلف، تمايز سلولي و مرگ برنامه

پويش ژنومي  ). مطالعهUniProtKBشده سلول نقش دارند (
 گذار سفيد روسيدر مرغان نژادهاي گوشتي كورنيش و تخم

انتخاب مثبت انجام  موردبا هدف شناسايي مناطق ژنومي 
مرتبط با خوراك  BMPR1Bژن كانديداي  و ستشده ا

 Abdelmanova etمصرفي در نژاد كورنيش گزارش شد (

al., 2021اي با بررسي چندشكلي ژن ). همچنين در مطالعه
داري بين با صفات رشد، ارتباط معني BMPRIBكانديداي 

در سنين  بدن وزن ) با287A→Gچندشكلي اگزون شش (
گزارش  Fayoumi and RIRاد دو تا پنج هفتگي مرغان نژ

  ).Awad and El-Tarabany, 2015شده است (
در مطالعه پويش كل ژنومي با هدف بررسي معماري ژنتيكي 

داري صفت بازدهي خوراك مصرفي در مرغ، ارتباط معني
با ميزان خوراك  PTPRN2هاي ژن كانديداي بين ژنوتيپ

). ژن Marchesi et al., 2021مصرفي گزارش شده است (
نقش كليدي در تنظيم ترشح انسولين  PTPRN2كانديداي 

و به عنوان يك نوروترانسميتر دارد در پاسخ به گلوكز 

 ).UniProtKB( كندعمل ميدوپامين و سرتونين در مغز 

 دارمعني نشانگر گرفتن قرار به توجه با پژوهش، اين در
id02004 ژن داخل در PTPRN2  ٢روي كروموزوم شماره 

 تنوع ايجاد عوامل از را نشانگر اين بالايي اطمينان با توانمي
 بازدهي خوراك مصرفي صفت بر مؤثر در نهايت و ژن اين در
  .دانست بلدرچين ژاپني در

ن دار مرتبط با افزايش وزمهم و معني زيستياز مسيرهاي 
 Skeletal muscle tissueتوان به مسيرهاي بدن مي

development  وMyoblast differentiation  اشاره كرد كه
اي هاي كانديددار در اين مسيرها، ژنهاي معنياز بين ژن

MYF5  وIGF2BP1  داراي نقش مستقيمي در رشد و
  . )GeneCards( هستندهاي عضله اسكلتي سلول توسعه

) موجود در G264Aو  C238Tهاي (با بررسي چندشكلي
صفات رشد، با مرتبط  MYF5اگزون يك ژن كانديداي 

با صفات وزن بدن از هچ  MYF5داري بين ژن ارتباط معني
 ,.Wei et alتا چهار هفتگي در مرغ گزارش شده است (

در چهار ساختار ژني مربوط به  MyoD). خانواده ژني 2016
. است MYOGو  MYF3 ،MYF5 ،MYF6هاي ژن

هاي در شروع و توسعه ماهيچه ٦و  ٥فاكتورهاي ميوژنيك 
اسكلتي نقش كليدي دارند. در طول تشكيل جنين، ژن 

MYF5 هاي ماهيچه اسكلتي دخالت داشته در توسعه سلول
گيري و نقش مؤثري در تكثير ميوبلاست در طول شكل

   ).Rescan, 2001دارد ( الياف
 MYF5 بافت، ژن در هاميوژين گسترده نقش به توجه با

گذار  تأثير عضلات اسكلتيرشد و توسعه  بر فرآيند تواندمي
در گاوهاي  رشد صفات روي اخيراً كه ايمطالعه در. باشد

Qinchuan است چندشكلي شده شد، گزارش چيني انجام -

 وزن صفت با MYF5 ژن ٣هاي موجود در اگزون شماره 
 ).Zhao et al., 2020( دنداري دارارتباط معني بدن

پويش كل ژنومي در مرغان نسل دوم  همچنين مطالعه
Gushi-Anka  با هدف شناسايي مناطق ژنومي مرتبط با

 و صفات رشد شامل وزن بدن و وزن لاشه انجام شده است
با صفت  IGF2BP1داري بين ژن كانديداي ارتباط معني

 ,.Zhang et alد (شگزارش  وزن بدن چهار تا شش هفتگي

2021.(  
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Fig. 1. Manhattan plot for body weight gain (BWG), feed intake (FI), feed conversion ratio (FCR), foot ash 

(FA), and tibia ash (TA)  
) و FA)، خاكستر پا (FCR)، ضريب تبديل خوراك (FI)، خوراك مصرفي (BWGمنهتن براي صفات افزايش وزن بدن ( نمودار -١شكل 

  )TAي (نخاكستر درشت

كه  Regulation of protein processingشايد بتوان مسير 
شناسي فرآيندهاي زيستي است را يكي از جزء هستي

مهمترين مسيرهاي مؤثر بر فرآيند وزن بدن دانست. با 

- جوجه يپا ماهيچهتجزيه و تحليل پروفايل ترنسكريپتوم 

در مرحله رشد اوليه (چهار  Jinghai Yellowهاي گوشتي 
دار بيان اختلاف معني ،تفرقي بيان ژن تجزيههفتگي)، 

گزارش  در گروه با وزن بالا FGF2افزايشي ژن كانديداي 
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جزئي  FGF2ژن كانديداي  ).Xue et al., 2017( شده است
بوده  )FGFاز خانواده ژني فاكتورهاي رشد فيبروبلاست (

اي از انواع يز و مهاجرت طيف گستردهكه در رشد، تما
نقش مؤثري در هوموستازي  FGF2ها نقش دارد. ژن سلول

هاي غضروف . در سلولداردو محافظت در غضروف مفصلي 
و نوع  ΙΙباعث تغيير نسبت بين كلاژن نوع  FGF2مفصلي، 

Ι طور بالقوه باعث تشكيل فيبروكارتيلاژ براي شود و بهمي
همچنين بيان  ).Xue et al., 2017د (شوغضروف مي

هاي در هاي مايوبلاست جنين موشدر سلول  FGF2ژن
دهنده نقش آنها در حال تكامل مشاهده شده است كه نشان

سازهاي ماهيچه است كه سلول پيش-ارتباط سلول
 Jiao et( شودمحسوب ميفرآيندي مهم در ساخت عضله 

al., 2013 با توجه به عملكرد ژن .(FGF2 توان بيان مي
توانند تأثير هاي اين ژن ميداشت كه احتمالاً برخي واريانت

بيشتري در فرآيند رشد، تمايز و تكامل بافت عضله داشته 
دست ههاي با وزن بالاتري ببلدرچين راه،باشند و از اين 

  آورد.
- مي وزن بدن با مرتبط دارمعني زيستي مسيرهاي ديگر از

 Regulation of MAP kinase activityمسيرهاي  به توان
 جزء كه كرد شارها Anatomical structure homeostasis و

- ژنهستند.  توليد با مرتبط زيستي فرآيندهاي مسيرهاي

 زيستي نقش داراي BMP4و  LDB2 كانديداي هاي
  ژن .هستندافزايش وزن بدن  با مرتبط صفات با مستقيمي

 اقتصادي صفات با مرتبط )P>٠٥/٠( دارمعني ژني هايمجموعه سازيغني تحليل و تجزيه -٢ جدول
Table 2. Gene-set enrichment analysis significantly (P<0.05) associated with economic traits  

GO ID Term (GO hierarchy level) No. genes in the 
GO term 

Candidate genes FDR 

Biological 
process 

    

GO:0006486 protein glycosylation 19 DRD2, NPY 0.0034 
GO:0009101 glycoprotein biosynthetic process 22 BMPR1B, PDK1, 

PDK4 
0.026 

GO:0006631 fatty acid metabolic process 19 ACOX1, ACOX2 0.028 
GO:0043405 regulation of MAP kinase activity 26 BMP4 0.023 
GO:0070613 regulation of protein processing 8 FGF2 0.001 
GO:0050812 regulation of acyl-CoA biosynthetic 

process 
3 PCK1, PDK3 0.029 

GO:0055074 calcium ion homeostasis 27 ANXA5, ANXA7, 
EDN1 

0.040 

GO:0009755 hormone-mediated signaling pathway 11 PLCB4, ESR1 0.043 
GO:0007519 skeletal muscle tissue development 11 MYF5, MYF6 0.029 
GO:0031503 protein complex localization 8 TCF21, ACOX1 0.045 
GO:0051149 positive regulation of muscle cell 

differentiation 
6 MYO1E, MYO1A 0.048 

GO:0060538 skeletal muscle organ development 11 MYF5, MYF6 0.015 
GO:0045445 myoblast differentiation 7 ASB2, IGF2BP1 0.031 
GO:0060249 anatomical structure homeostasis 26 ACACA, LDB2 0.0015 
GO:0006633 fatty acid biosynthetic process 14 ACLY, ELOVL3 0.001 
GO:0001958 endochondral ossification 4 DLX5, CBS 0.003 
GO:0045778 Positive regulation of ossification 14 TMEM135 0.045 
GO:0007204 Positive regulation of cytosolic 

calcium ion concentration 
6 EDN1 0.023 

Cellular 
component 

    

GO:0030054 Cell junction 6 CDH13, P2RX4 0.006 
GO:0034703 Cation channel complex 8 BMP4, PDGFB 0.0007 
KEGG 
Pathways 

    

gga04912 GnRH signaling pathway 11 CGNRH-R, 
MMP2 

0.0018 

gga04010 MAPK signaling pathway 21 PTPRN2, 
MAP4K4 

0.0006 

gga04020 Calcium signaling pathway 27 PLCB1, PLCG1 0.012 
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داراي نقش اساسي در انتقال گلوگز به  LDB2كانديداي 
 استها و تنظيم هموستازي گلوكز داخل سلول

)UniProtKB.(  با مطالعه پويش كل ژنومي در مرغان بومي
مرتبط با وزن بدن در سن  LDB2كره جنوبي، ژن كانديداي 

). Cha et al., 2021هشت هفتگي گزارش شده است (
در بافت  BMP4اي با هدف بررسي تفرق بيان ژن مطالعه

گذار انجام شده هاي گوشتي و تخممغز استخوان در جوجه
با نرخ سرعت  BMP4ژن  AAبيان افزايشي ژنوتيپ  و است

روزگي) گزارش شد  ١٤و يك رشد بالا در سنين پايين (
)Divya et al., 2018.(  

ن توان بيان داشت ژمي هاي انجام شدهبا توجه به بررسي
BMP4 طور سازي داشته و بهنقش مهمي در فرآيند عضله

مشخص بر افزايش وزن بدن مرغ مؤثر است. لذا يافتن 
هاي مؤثر كه سبب بيان بيشتر اين ژن در بلدرچين جهش

  تواند بر صفات مرتبط با وزن بدن مؤثر باشد.شود مي
تبديل غذايي دار مرتبط با ضريب از مسيرهاي مهم معني

 Fatty acid metabolic process،Regulationتوان به مي

of acyl-CoA biosynthetic  ،Hormone-mediated 

signaling pathway  وPositive regulation of muscle 

cell differentiation هاي كانديداياشاره كرد كه حاوي ژن 
ACOX1،PCK1  ، MYO1Eو PLCB4 .بودند 

م تجزيه و تحليل ترنسكريپتوم بافت دئودنو پژوهش،در يك 
هت در دو گروه با باقيمانده خوراك مصرفي بالا و پايين ج

دهي مرتبط هاي كانديدا و مسيرهاي سيگنالشناسايي ژن
ي بيان افزايش شد وانجام  Xiayanبا بازدهي خوراك در مرغ 

داراي همبستگي منفي با باقيمانده  ACOX1ژن كانديداي 
  ).Xiao et al., 2021اك مصرفي گزارش شد (خور

اده همچنين در مطالعه تجزيه و تحليل ترنسكريپتوم با استف
كانديدا و  هايبا هدف شناسايي ژن RNA-Seqهاي از داده

دهي مرتبط با بازدهي خوراك در مرغ، مسيرهاي سيگنال
با باقيمانده خوراك  PCK1بيان افزايشي ژن كانديداي 

افزايش بازدهي خوراك گزارش شده است مصرفي كمتر و 
)Xiao et al., 2021ژن ). بيان PCK1 ترشح به وسيله 

 آدنوزين و گلوكاگون گلوكوكورتيكوئيد، انسولين،
د شومي تنظيم غذايي، رژيم و ايحلقه مونوفسفات

)UniProtKB(.  
با تجزيه و تحليل پروفايل ترنسكريپتوم در مرغ با هدف 

هاي كانديداي مرتبط با ضريب تبديل غذايي شناسايي ژن

هاي هاي با سرعت رشد كند، بيان افزايشي ژندر جوجه
با بازدهي بالاتر خوراك  MYO1Aو  MYO1Eكانديداي 

هاي ميوزين در بخش مصرفي گزارش شده است. بيان ژن
اي و عملكرد جذب نقش كليدي در هضم روده ،دئودنوم

  ).Sinpru et al., 2021مواد مغذي دارند (
ي با يابي مجدد كل ژنوم مرغان تجاراي با تواليدر مطالعه

هاي كانديداي مرتبط با باقيمانده هدف شناسايي ژن
بيان افزايشي ژن كانديداي ، مشخص شد خوراك مصرفي

PLCB4  تنظيم باقيمانده  دردر هيپوتالاموس نقش كليدي
 دارد تجاري مورد مطالعهخوراك مصرفي بيشتر در نژاد 

)Liu et al., 2018.(  
 و Positive regulation of ossification زيستيمسيرهاي 

Positive regulation of cytosolic calcium ion 

concentration  از مسيرهايي مهمي بودند كه در ارتباط با
 مطالعه ني و پا شناسايي شدند.خاكستر استخوان درشت

هاي ژني مرتبط با پويش ژنومي با هدف شناسايي جايگاه
ني در صفات توسعه سيستم اسكلتي در استخوان درشت

گزارش  EDN1گذار ژن تلاقي بين نژادهاي گوشتي و تخم
با مطالعه پويش همچنين  ).Faveri et al., 2019شده است (

 حاصل از تلاقي بين لاين آرين با 2Fكل ژنومي در جمعيت 
به عنوان ژن مرتبط  TMEM135ژن  ،مرغ بومي آذربايجان

  ).Emrani et al., 2020د (شبا طول شانك گزارش 
دهنده اين است كه نشان KEGGتحليل مسيرهاي زيستي 

داري با مسير طور معنيبه PLCG1و PLCB1 هاي ژن
Calcium signaling pathway  اين مسير هستنددر ارتباط .

زيستي نقش مهمي در رشد و توسعه استخوان دارد. در 
هاي مربوطه شناسايي مسير سيگنالي كلسيم و ژن ٢شكل 

هاي ژن شده است. نشان داده KEGGشده از پايگاه برخط 
 1PLCG) و C ،β١(فسفوليپاز  1PLCBكانديداي 

از خانواده پروتئيني  بخشي) ١، گاماC(فسفوليپاز 
فسفوليپازها بوده و نقش كاتاليزوري در تشكيل اينوزيتول 

فسفات اينوزيتول بي) از فسفات ديIP3تري فسفات (
)PIP2 دارند. حضور يون كلسيم جهت انجام اين واكنش (

هاي و نقش محوري در بسياري از سيگنال استضروري 
گزارش شده است  ).Liang et al., 2021خارج سلولي دارد (

نقش كليدي در تفرق و تمايز  PLCB1كانديداي  ژن
 ).  Faenza et al., 2004ميوبلاست دارد (
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Fig. 2. Calcium signaling pathway and candidate genes related to bone traits (KEGG database) 

  )KEGG(پايگاه داده  استخوانهاي كانديداي مرتبط با صفات و ژن كلسيممسير سيگنالي  -٢شكل 
  

هاي كانديداي در مطالعه ژنومي با هدف شناسايي ژن
به عنوان ژن كانديدا  PLCG1مرتبط با پوكي استخوان، ژن 

با مطالعه همچنين  ).Guo et al., 2019گزارش شده است (
هاي كانديداي پويش كل ژنومي با هدف شناسايي ژن

گزارش شده  PLCB1مرتبط با قابليت جذب فسفر، ژن 
  ). Vollmar et al., 2021است (

هاي ژنومي يافت شده ها و جايگاهژن بيشتر ،در اين تحقيق
گونه تحقيقي روي و هيچ هستنددر بلدرچين ژاپني جديد 

ها در بلدرچين ژاپني انجام نشده است. با توجه به اين ژن
هاي كانديداي شناسايي شده در اين ژن زيستيعملكرد 

تحقيق كه منطبق با گزارشات پويش ژنومي پيشين 
توان بروز فنوتيپي هر يك ، مياستمخصوصاً در گونه مرغ 

البته بايد توجه كرد از صفات مورد مطالعه را توجيه كرد. 
هاي اجراي مطالعات پويش ژنومي، كه يكي از محدوديت

كافي نبودن تعداد ركوردهاي فنوتيپي و جمعيت 
كه منجر به  استپيوستگي  تجزيهغيرخويشاوند براي 

شناسايي نشانگرهاي  ،افزايش خطاي نوع اول يا به عبارتي
). با Seabury et al., 2017شود (دار مثبت كاذب ميمعني

نيز  ده در پژوهش حاضرنمونه مورد استفا كم توجه به تعداد
هاي كانديداي شناسايي شده مرتبط بايد در استفاده از ژن

با صفات مهم اقتصادي همچون وزن بدن و ضريب تبديل 
هاي اصلاحي با احتياط عمل كرد. البته خوراك در برنامه

هاي تحقيقات مشابه جديد و استفاده توان با ادغام دادهمي
تأييد نتايج پژوهش  هتجتر هاي آماري جامعتجزيهاز 

از طرفي در اين تحقيق به دليل عدم  .حاضر استفاده كرد
دسترسي به ركوردهاي فنوتيپي و اطلاعات ژنوتيپي مرتبط 

هاي كشور، از اطلاعات با صفات مورد مطالعه در بلدرچين
هاي بلدرچين ژاپني كشور آلمان فنوتيپي و ژنوتيپي لاين

- نتايج اين تحقيق در جمعيتاستفاده شد. لذا استفاده از 

كشور نياز به مطالعات بيشتر دارد تا در اين  هاي بلدرچين
هاي عمده اثر ها نيز تأييد شوند. استفاده از ژنجمعيت

هاي مرتبط شناسايي شده در پژوهش حاضر و ساير پژوهش
تواند در اين زمينه كاربردي باشد. همچنين ركوردهاي مي

تحقيق حاضر مربوط به سنين  در گيري شدهفنوتيپي اندازه
روزگي بود كه نياز است در سنين بعدي هم مورد  ١٥تا  ١٠

هاي كانديداي نژمطالعه قرار گرفته تا تأثير و نقش 
شناسايي شده بر صفات رشد در سنين بالاتر هم مشخص 

 د.شو
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  گيري كلينتيجه

با بررسي منابع انجام شده، پژوهش حاضر اولين مطالعه 
مرتبط با صفات مهم  مسير تجزيه پايه كل ژنومي برپويش 

در تجزيه و  بنابراين .اقتصادي در بلدرچين ژاپني است
گيرانه هاي پركاربرد و سختد از آزمونشها تلاش تحليل

د. شودار استفاده براي شناسايي مسيرهاي زيستي معني
 ،٢ هايبررسي مناطق ژنومي شناسايي شده روي كروموزوم

با استفاده از پايگاه داده  ٢٧ و ٢٤، ٢٠ ،١٨ ،١٠ ،٥ ،٤ ،٣
نشان داد كه اين مناطق با صفات مهم اقتصادي مرتبط 

 شده شناسايي هاي كانديدايژن عملكرد به توجه . باهستند
 توانرسد ميمي نظر به پژوهش، مسيرهاي زيستي اين در

 سازي مجموعه ژني برايروش تجزيه و تحليل غني كارآيي

 قرار تأييد مورد نيز را اقتصادي توليدي ي صفاتپويش ژنوم
طور كلي مسيرهاي شناسايي شده در اين تحقيق به .داد
هاي مؤثر بر صفات هدايت را به سمت ژن محققانتواند مي

كند و بررسي بيشتر نواحي مهم ژنومي شناسايي شده با 
 تأييد تواند درهاي آزمايشگاهي مختلف مياستفاده از آزمون

هاي استفاده از ژن .باشند مؤثر پژوهش اين حاصل از نتايج
- عمده اثر شناسايي شده در پژوهش حاضر و ساير پژوهش

  تواند در اين زمينه كاربردي باشد.هاي مرتبط مي

  تشكر و قدرداني

حمايت مادي صندوق حمايت از پژوهشگران و  بااين اثر 
برگرفته شده از طرح شماره  ،)INSFفناوران كشور (

  انجام شده است.  ،٤٠٠٠٣٨٠
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