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Introduction: The racing homer pigeon is one of the most popular ecotypes that have a remarkable navigation 

ability, compared to the Rock dove pigeon, which has an undesirable navigation ability. Therefore, in this research, 

these two ecotypes were used for comparative genomics and identification of genetic variants associated with 

navigation traits and flight ability. Functional examination of related variants and genes can help identify putative 

genes associated with navigation mechanisms and elaboration of the relevant biological pathways. On the other 

hand, these pigeons can be used as an animal model to investigate biological processes related to memory and 

learning ability also identifying key genes and biological processes related to memory and learning processes. 

This study aimed to identify the genetic variants related to the navigation ability in two ecotypes of pigeons. 

Materials and methods: Transcriptome data (eight samples) related to the hippocampus of Rock dove pigeons 

(weak routing ability) and Racing homer (good routing and long-distance homing ability) were downloaded from 

the EBI database with the accession number PRJNA532674. The reference genome and all available annotations 

related to pigeons were downloaded from the Ensembl database (ftp://ftp.ensembl.org). Data quality control was 

performed based on read length, GC content, unread bases, duplicate reads, and Phred index. To identify the 

variants, the fixed ploidy algorithm, and the following parameters were used. The score of the base variant was 

30, the nighber base score of the variant was 20, and the frequency of the base variant was set at 30%. Quality 

control of reads, mapping, and identification of different genetic variants between Rock and Homing groups were 

performed with CLC Genomics workbench software. The functional analysis of different variants was performed 

by gene ontology analysis by the VEP tool in the Ensembl database with a significance level of 5%. Gene ontology 

analysis was performed at three levels: molecular function (MF), biological processes (BP), and cellular 

components (CC). 

Results and discussion: Around two million genetic variants, were identified for the eight samples (944325 for 

Racing homer and 1055277 for Rock dove pigeon), of which 2800 different genetic variants were reported 

between the two groups. The variants were classified into four categories including single nucleotide 

polymorphisms (71.1%), multiple nucleotide variants (16.8%), insertions (6.5%), and short deletions (5.5%) for 

Racing homer pigeons. The frequencies of corresponding variants for the Rock dove pigeon were 73.2%, 12.5%, 

7.5%, and 68%, respectively. All reads showed an alignment of above 90% with the reference genome which 

indicated a good alignment. The results of the gene ontology analysis showed that different variants are related to 

the LDHA gene. This gene is important in the flight power and anaerobic metabolism of cells by coding the lactate 

dehydrogenase A enzyme. Birds with a mutated version of the LDHA gene perform better in competitions for 

flying power and navigation. Another finding of this study was the association of genetic variants with the DRD4 
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gene, which is important in controlling behavioral patterns, memory, and learning. Protein metabolism pathways 

were also one of the important results of this research, due to their essential role in the differentiation of nervous 

system cells. For example, the Ubiquitin protein acts as a messenger for proteases by marking other proteins and 

facilitates the digestion of ineffective proteins in the cell. Also, this protein has a regulatory role in the activity of 

other proteins. One of the results of gene ontology analysis at the molecular function level was related to protein 

Serine/threonine kinase activity, which confirms the results of biological process analysis. Also, the PIK3C2A 

candidate gene was suggested for this molecular effector. This gene, by encoding Phosphatidylinositol 4-

phosphate 3-kinase C2 domain-containing subunit alpha, plays a fundamental role in regulating cell activity such 

as the transfer of glucose to plasma, the secretion of insulin and the response to UV or other stresses.  

Conclusions: The results of this study confirmed that the homing pigeon and rock pigeon ecotypes had different 

genetic potential in terms of navigation ability. Differences in routing ability between two studied ecotypes should 

be related to mutations and changes in genomic regions during evolution. However, the identified genetic variants 

must be confirmed under laboratory conditions using PCR or other techniques. The identified variants can be used 

as a model for further research into human diseases and the identification of paralog genes related to human 

memory and learning ability. 

Keywords: Navigation ability, Homing pigeon, Rock pigeon, Hippocampus 

Ethics statement: This article does not contain any studies with human participants or animals performed by any 

of the authors. 

Data availability statement: The data that support the findings of this study are openly available in the EBI 

database at https://www.ebi.ac.uk/, reference number PRJNA532674. 
Conflicts of interest: The authors declare no conflicts of interest. 

Funding: The authors received no specific funding for this project. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

How to cite this article: 

Yaghoobi, E., Dadpasand, M., & Kharrati-Koopaee, H. (2024). Identification of genetic variants associated 

with navigation ability using analysis of hippocampus transcriptome data in racing homer and rock dove 

pigeons. Animal Production Research, 13(2), 15-24. doi: 10.22124/ar.2024.27467.1832 



  

 

 

  تحقیقات تولیدات دامی 

 )15-24( 1403سال سیزدهم/شماره دوم/تابستان 
 

  مقاله پژوهشی

 هايداده يبا استفاده از واکاو یابیریمرتبط با مس یکیژنت يهاانتیوار ییشناسا
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  )02/05/1403تاریخ پذیرش:  – 01/05/1403تاریخ بازنگري:  – 29/02/1403(تاریخ دریافت: 

     چکیده

مربوط  نمونه) هشت( مپتویترنسکر يهاداده. بود در کبوتر یابیریسممرتبط با  یکیژنت يهاانتیوار ییشناسا ،هدف این پژوهش

با شماره  EBI گاهیاز پا مسیریابی مطلوب)توان داراي ( یو پلاک مسیریابی ضعیف)توان داراي ( یچاه هايکبوتر پوکمپیبه ه

متفاوت بین  هاي ژنتیکیشناسایی واریانت و هاگذاري داده، نقشههاداده تیفیکنترل ک .دشدانلود PRJNA532674  یدسترس

 هشتمیلیون واریانت ژنتیکی براي  دوحدود  .شد انجام CLC Genomics workbench (12) افزار نرمبا  دو گروه چاهی و پلاکی

 تجزیه با ،متفاوتهاي واریانت يعملکردنقش . متفاوت بودواریانت ژنتیکی بین دو گروه  2800که  ،نمونه شناسایی شد

 شناسیهستی تجزیه جینتا .شد انجامدرصد  پنجداري سطح معنی در Ensemblدر پایگاه  VEPابزار  وسیلههب شناسیهستی

در قدرت  Aلاکتات دهیدروژناز آنزیم با کد کردن  ژنن ی. اهستنددر ارتباط  LDHA با ژن متفاوتهاي واریانت که دادنشان 

در  يعملکرد بهترLDHA  ژن افتهیپرندگان با نسخه جهشداراي اهمیت است.  هاسلول يهوازیب سوخت و ساز پروازي و

 DRD4 ژن با ژنتیکیمرتبط بودن واریانت هاي  ،یکی دیگر از نتایج این پژوهش .دارندبراي قدرت پرواز و مسیریابی مسابقات 

 ها نیز یکی از نتایجپروتئین سوخت و سازمسیرهاي . استحائز اهمیت  يریادگیحافظه و ، يرفتار يدر کنترل الگوهابود که 

 پروتئین ،براي نمونه. هستندسیستم عصبی  هايسلولها داراي نقش اساسی در تمایز زیرا پروتئین بود پژوهشاین  مهم

Ubiquitin هاي ناکارآمد کند و عمل هضم پروتئینعمل می هارسان براي پروتئازعنوان پیامها بهدار کردن سایر پروتئینبا نشان

  .است هاسایر پروتئینفعالیت  اينقش تنظیمی بر داراي این پروتئین ،کند. همچنینرا در سلول تسهیل می

  کبوتر پلاکی، کبوتر چاهی، هیپوکمپتوانایی مسیریابی، کلیدي:  هايهواژ
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  مقدمه

 يهااز گذشته )Columba livia domestica( یکبوتر خانگ

و  رسانیمهناتفریح، مسابقه،  براي عنوان پرنده زینتیبهدور 

 Shcherbakov  andمورد استفاده بوده است (غیره 

Winklhofer, 1999.(  نگهداري و پرورش کبوتر براي اهداف

گوناگون از دیرباز در ایران وجود داشته است. وجود 

رین شاهد تاریخی بر این مدعا بهت ،1برج کبوتریا  کبوترخانه

این پیشینه  د کهندهنشان می شواهدبرخی اما  است،

گردد. علاوه بر باز می قبلسال  1200به  ایران  ها درسازه

 و توانوترهاي زینتی کبنگهداري تامین نیاز کود و گوشت، 

هاي جذاب براي از ویژگینیز یابی کبوترها مسیر

. این )Akherati, 2012( رودشمار میبهدهندگان پرورش

یابی مسیر با طی د با تشخیص و جهتهستن کبوترها قادر

هاي طولانی به مبدا اولیه یا زادگاه خود برگردند. مسافت

و  یابیریقدرت مس لیدلبه یخانگ هايکبوتراین نوع از 

گوناگون مورد علاقه  هاياستفاده يهمواره برا ،يریادگی

عنوان توانند بهاین پرندگان می ،گریاند. از طرف دبشر بوده

مرتبط با  زیستی هايندیفرآ یبررس جانوري براي مدلیک 

در  يدیکل هايژن ییشناسا و جانوران قدرت مسیریابی

 ,.Biro et al( دنباش گشاراه رابطه با حافظه و یادگیري

 یابیجهت کیدر مورد ژنت ناچیزياطلاعات  .)2004

 Liedvogel et al., 2010; Delmoreوجود دارد (پرندگان 

and Liedvogel, 2016يشده رو انجام يهاشی). آزما 

 يریگجهت یوراثت يکه مبنا دهدینشان م یپرندگان وحش

مهاجرت اغلب ساده است و با تعداد  يهادر طول دوره

 Pulido etهمراه است ( اثر بزرگ ژنی ياهاز مکان اندکی

al., 2003(. ها در ارتباط با قدرت یکی از اولین نظریه

ژن  کعنوان یبه، CASKمسیریابی کبوترها بررسی ژن 

است که طی  یعضلان یاتصالات عصب لیدر تشک لیدخ

 راي(ب یورزش ییتوانا شیافزا يبرا طبیعی انتخابفرآیند 

 Gazdaه است (شدو پروازهاي طولانی گزارش  مثال عضله)

et al., 2018.( یژنوم با استفاده از اطلاعات هاي علمییافته 

 تیجمع يهاژنوم سهیمقا و مختلف ينژادهاکبوتر از  95

هاي نشان داد که نشانهنژادها،  ریسا يهابا ژن یکبوتر خانگ

 ستمیدر س لیدخ يهااز ژن با بسیاري رابطهانتخاب در 

جود و LRP8و حافظه مانند  يریادگی ژهیوبه يمرکز یعصب

داراي  یعصب سیستم يهاژن بسیاري از ،دارند. علاوه بر این

                                                      
1. Pigeon tower 

 يدیکل و داراي نقش هستند پوکامپیدر ه یمتفاوت بیان

 ژن ن،یعلاوه بر ا .هستند یابیحافظه و جهت در کنترل

GSR براي نیز ردوکتاز)  دیسولف يد-ونی(رمزکننده گلوتات

 درشدت به GSR . ژنه استپیشنهاد شدتوان مسیریابی 

 طیدر شرا و شودیم انیبي سلول رنگدانه بصر هیلا

غلظت  شیباعث افزا یسیمغناط دانیم وجود ،یشگاهیآزما

کبوتر در  GSRکننده انیب يهادر سلول میکلس ونی

(در حافظه و  پوکامپیه تیها از اهمافتهی نیشود. ایم

 یسیمغناطیابی جهتدر  GSRبالقوه  و نقش )یابیجهت

پژوهش  .)Shapiro et al., 2013( کندیم تیکبوتر حما

 دوپامین رندهیگ کنندهرمز یچندشکلنشان داد که  دیگري

D4 )DRD4(  با عملکرد پروازي کبوترها در ارتباط است

)Proskura et al., 2015 در جدیدترین پژوهش براي .(

هاي یابی کبوترمسیر توانمطالعه مسیرهاي ژنتیکی موثر بر 

 از یابی،خانگی با استفاده از فناوري نسل جدید توالی

هاي گوناگون اطلاعات ژنومی و ترنسکریپتومی اکوتیپ

یابی متفاوتی داشتند، استفاده شد. کبوتر که قدرت جهت

لف مغز شامل لوب بویایی، هاي مختها در بخشبیان ژن

هیپوکامپ و لوب بینایی مورد ارزیابی قرار گرفت. بیشترین 

دار بودند در معنی افتراقی هایی که داراي بیان ژنتعداد ژن

 ,.Shao et al( ندژن) مشاهده شد 234هیپوکامپ ( ناحیه

- قرار دارد که به یجگاهیگ هايوبدر ل پوکامپیه .)2020

که  طوريبه ،کندیحافظه عمل م کنندهمتنظی عنوان

 هانآ یابیمدت و باز یطولان سازيرهیذخ يخاطرات را برا

 هايمکرهین يقشر هناحی مناسب بخش به لزوم، صورت در

- رمجموعهینشان داده است که ز قاتی. تحقفرستدیمغز م

 فایرا در حافظه ا یمتفاوت هاينقش ،پوکامپیمختلف ه هاي

هاي شناسایی شده در هیپوکامپ از نمونه ژنکنند. یم

و  MFSD2A،KIRREL3  ،KCNAB2توان به می

MAPK8IP2  در حافظه و یادگیري داراي اشاره نمود که

هاي انتخاب در بین نشانه واکاوي. نتایج اهمیت هستند

بر اساس  GSRنشان داد که ژن  کبوتر هاي گوناگوناکوتیپ

ها طی داراي بیشترین میزان تغییرات و جهش stFشاخص 

دهند که این ژن  براي ها نشان میتکامل بوده است. یافته

 Ritz(  استکبوترها حائز اهمیت  در یابی مغناطیسیجهت

et al., 2000; Shao et al., 2020 .(از  یکی یکبوتر پلاک

و قدرت  ریمس ییشناسا يبرا هاپیاکوت نتریمحبوب



  19)                                                                       15-24( 1403تحقیقات تولیدات دامی/سال سیزدهم/شماره دوم/تابستان 

 

 توان نیکمتر يدارا یکبوتر چاه ،در مقابل .است یابیتجه

  ستین یطولان هايفتمسا یاست و قادر به ط یابیریمس

)Shao et al., 2020 .(در این پژوهش از دو اکوتیپ  ،بنابراین

 هايژن ییناساپلاکی و چاهی براي مقایسه ژنومی و ش

و توان پروازي استفاده شد.  یابیریصفات مس مرتبط با

تواند در مرتبط می هايو ژن هاانتیواربررسی عملکردي 

مربوطه  زیستیهاي موثر و توضیح مسیرهاي شناسایی ژن

  .راهگشا باشد

  هامواد و روش

 ها:ها، دانلود ژنوم رفرنس و انوتیشنآوري دادهجمع

 ی (داراياز کبوتر چاه پوکمپیه مپتویترنسکر يهاداده

ی (داراي قدرت پلاککبوتر و  قدرت مسیریابی کم)

 گاهیاز پا )نمونههشت مجموع در ( مسیریابی مطلوب)

)https://www.ebi.ac.uk (EBI  یبا شماره دسترس 

PRJNA532674 هاي دانلود شدند. دادهRNA-seq  مورد

 طول خوانشو با   Illumina Hiseq 2000فرم پلتا استفاده ب

 پژوهشی ).1جدول (د شده بودن یابیتوالیجفت باز  150

در هاي مختلف مغز بخشبا بررسی ترنسکریپتوم  يکلید

اد ، نشان دیابیمسیر توانمتفاوت کبوتر از نظر  هاياکوتیپ

هایی است که داراي ژن داراي بیشترین بافت هیپوکامپ که

 .)Shao et al., 2020( دار هستندمعنیبیان افتراقی 

اله هاي ترنسکریپتوم بافت هیپوکامپ مقبنابراین، از داده

 مرجع و تمامیژنوم د. شاستفاده براي این پژوهش مذکور 

 گاهیمربوط به کبوتر از پاو  هاي موجودانوتیشن

)ftp://ftp.ensembl.org( Ensembl .واکاوي  دانلود شد

شناسایی  کلیه مراحل براي RNA-seqهاي داده

 CLC Genomics افزارنرم با هاي ژنتیکیواریانت

workbench (12) شد انجام.   

 ها برداده تیفیکنترل کها: کنترل کیفیت و ویرایش داده

 خوانده نشده، ي، بازهاGC يمحتوا ،هاطول خوانش اساس

با توجه  .انجام گرفت Phredو شاخص  يتکرار يهاخوانش

 سیلهوبههاي مورد استفاده ي دادهآداپتورها یتوال نکهیبه ا

ی براي حذف شیرایحذف شده بودند، و نایلومیا یکمپان

  آداپتورها انجام نگرفت.

کنترل انجام بعد از ها: گذاري و شناسایی واریانتنقشه 

ي گذارنقشهها، و حصول اطمینان از کیفیت خوانش تیفیک

 ریز هايفراسنجهبر اساس ها در برابر ژنوم مرجع خوانش

 ایحذف و  مهیجر زانیم ،هر باز ناجور مهیجر :انجام شد

 80 ،ها در ژنوم رفرنسخوانش تشابه زانیو م سه اضافه

براي  ).Doan et al., 2012نظر گرفته شد ( درصد در

از الگوریتم پلوئیدي تثبیت شده و ها واریانتشناسایی 

، 30 برابر با امتیاز باز واریانت شد:زیر استفاده  هايفراسنجه

 و فراوانی باز واریانت 20 برابر با هاي مجاور واریانتامتیاز باز

  درصد در نظر گرفته شد. 30 نیز

  نتایج

تمام فایل یابی شده: هاي توالیکنترل کیفیت و ویرایش داده

 FASTQ  ا فرمتبکبوترها  RNA-seqیابی مربوط به توالی

- هاي کنترل کیفیت مانند طول خوانشبراي ارزیابی شاخص

هاي تکراري ، بازهاي خوانده نشده، خوانشGCها، محتواي 

ها ند. نتایج کنترل کیفیت دادهشدبررسی  Phredو شاخص 

ویرایشی  بنابراین، .ها بودتاییدکننده کیفیت مطلوب خوانش

با ژنوم  هاوانشخ ردیفیهم درصدها انجام نشد. روي داده

نشان  که بود درصد 90 بالاي تمام نمونه  براي رفرنس

(جدول  است ژنوم مرجع با ردیفیهم بالاي کیفیت هدهند

2.(  

در این  ها:هاي ژنتیکی و مقایسه آنناسایی واریانتش

واریانت ژنتیکی براي گروه کبوتر پلاکی  944325 ،پژوهش

واریانت ژنتیکی براي گروه کبوتر چاهی  1055277و 

چهار دسته شامل  هاي گزارش شده درواریانت گزارش شد.

هاي چندگانه نوکلئوتیدي، واریانتهاي تکیشکلچند

شکل  هاي کوتاه قرار گرفتند.اضافه و حذف و ،نوکلئوتیدي

هاي پلاکی و ها را در نمونهکدام از واریانتفراوانی هر  1

هاي ژنتیکی شناسایی شده در دهد. واریانتچاهی نشان می

یکدیگر مقایسه شدند  صورت دو به دو باههر هشت نمونه ب

واریانت ژنتیکی متفاوت بین دو گروه پلاکی و  2800و 

هاي یات فراوانی واریانتئجز 2چاهی گزارش شدند. شکل 

  دهد.دو گروه را نشان می متفاوت بین
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  در دو اکوتیپ کبوتر پلاکی و چاهی هاآوري شده براي شناسایی واریانتهاي جمعمشخصات داده -1جدول 
Table 1. Characteristics of the data for variant detection in Homing and Rock dove pigeon 

Accession Number Ecotype  Accession Number  Ecotype  
SRR10102952  Rock dove  SRR10102921  Racing homer  
SRR10102951  Rock dove  SRR10102910  Racing homer  
SRR10102950  Rock dove  SRR10102899  Racing homer  
SRR10102949  Rock dove  SRR10102898 Racing homer  

  در کبوترهاي پلاکی و چاهی ژنوم رفرنس در برابرها ردیفی خوانشهم نتایج -2جدول 
Table 2. Results of mapping against reference genome for Homing and Rock pigeons 

Ecotype  Aligned reads  Read length  Alignment (%)  
Racing homer  32585945 150  90.60  
Racing homer 33465560  150  90.49  
Racing homer 36943766 150  90.46  
Racing homer  35001851  150  90.00  
Rock dove  34889068  150  89.50  
Rock dove  35168145  150  90.85  
Rock dove  29130847  150  90.51  
Rock dove  34184725  150  90.15  

  

 

 

 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Fig. 1. Frequency of detected genetic variants including SNV, MNV, Insertion, and Deletion  

  Deletionو  SNV ،MNV ،Insertionشناسایی شده شامل ژنتیکی هاي فراوانی واریانت -1شکل 

  

  

  

  

  

  

  

  
Fig. 2. Frequencies of different genetic variants between rock and homing pigeons including SNV, MNV, 

Insertion, and Deletion   

و  SNV ،MNV ،Insertionبه تفکیک شامل  پلاکیبین گروه چاهی و هاي ژنتیکی متفاوت فراوانی واریانت -2شکل 
Deletion 
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هاي شناسایی شده در مقایسه واریانتشناسی: هستی تجزیه

واریانت  2800بین دو گروه مورد مطالعه نشان داد که 

نتایج وجود دارد.  دو گروه پلاکی و چاهیمتفاوت بین 

هاي متفاوت بین دو گروه چاهی و واریانت شناسیهستی

خلاصه شده است. قابل ذکر است که  3پلاکی در جدول 

، )MF( در سه سطح عملکرد مولکولی شناسیهستی تجزیه

 انجام شد. )CC(و  اجزاي سلولی ) BP(فرآیندهاي زیستی 

 BPشناسی در سطح هستی تجزیهدست آمده از هنتایج ب

ژنتیکی متفاوت در بین دو گروه  نشان داد که یک واریانت

مرتبط است.  A  (LDHA)دروژنازیلاکتات دهبا ژن کبوتر 

متعلق به  یاتیح کیمتابول میآنز کی  Aدروژنازیلاکتات ده

است  دیاس یدروکسیه-2 يدوردوکتازهایاز اکس ياخانواده

 فایا هادر سلول يهوازیب سوخت و سازدر  يدیکه نقش کل

نقش  ،دیگر از نتایج قابل توجه این پژوهش یکی کند.یم

- گنالیس کنندهکنترل نیدوپام يهارندهیگبود.  DRD4ژن 

هستند که در الگوهاي رفتاري و درك محیطی  یعصب يها

 سوخت و سازاهمیت هستند. مسیرهاي مربوط به  حائز

ها نیز یکی دیگر از نتایج قابل توجه این پژوهش پروتئین

ویژه سیستم ههاي بدن بها در تمایز سلولبود. پروتئین

 به مثال، مسیر مربوط رايدارند. ب نقش اساسی عصبی 

است که این  Ubiquitinکاتابولیسم پروتئین وابسته به 

 Ubiquitinبا کمک پروتئینی کوچکی به نام   زیستیفرآیند 

ها پروتئیندار کردن سایر با نشان Ubiquitinگیرد. انجام می

کند و عمل هضم رسان براي پروتئاز عمل میعنوان پیامبه

کند. همچنین، هاي ناکارآمد را در سلول تسهیل میپروتئین

Ubiquitin تواند موجب افزایش یا کاهش اثر متقابل بین می

و بدین شکل بر فعالیت آنها تاثیر بگذارد  شودها پروتئین

)Mukhopadhyay et al., 2007شناسی در تایج هستی). ن

نشان داد که محیط داخل سلول و شبکه انتقال  CCسطح 

دستگاه گلژي داراي بیشترین فراوانی است. همچنین، ژن 

MON2  شده است.براي این موقعیت سلولی گزارش  

  بحث

هاي ژنتیکی یکی از نتایج مهم این پژوهش ارتباط واریانت

لاکتات  بود. این ژن با کد کردن آنزیم LDHAبا ژن 

هوازي  سوخت و سازداراي نقش کلیدي در   Aدروژنازیده

 یابی بالاي با قدرت مسیرامسابقه يکبوترهاسلول است. 

عضلات و در  ترعیسر يبازساز داراي عملکرد بهتري براي

 هستندهاي طولانی براي طی مسافت شتریمقاومت ب ،جهینت

. هستند LDHA ژن یافتهجهشنسخه  يدارا که عمدتاً

  AB و AA پیژنوت داراي پرندگانها نشان دادند پژوهش

از لاکتات  یشکل(هموزیگوت مغلوب و هتروزیگوت) 

 تیریمد ای استفاده و ییکنند که توانایم دیتول دروژنازیده

 هايفعالیترا در طول  یعضلان يهاسطوح لاکتات در سلول

 پیژنوت(موجود یافته غیرجهشبا فرم  سهیدر مقا دیشد

BB( يبالاتر کبوترها عملکردبنابراین،  .بخشدیهبود مب 

AA  وAB يبا کبوترها سهیدر مقا BBها را در ، ارزش آن

 ,.Kolvenbag et al( دهدیم شیپرورش افزا يرقابت و برا

چندشکلی جایگاه ژن  پژوهشی،). همچنین، در 2022

LDHA  و  اياز کبوترهاي مسابقهنمونه  445در

دست ه. نتایج بشددر کشور لهستان بررسی  ايغیرمسابقه

) در کبوترهاي Aیافته (آلل جهش فراوانی آمده نشان داد که

با  ،بیشتر است. بنابراین اينسبت به غیرمسابقه ايمسابقه

توجه به اهمیت این جهش در قدرت پروازي براي طی 

توان بیان نمود که با انتخاب این هاي طولانی میمسافت

فراوانی آن در کبوترهاي  ،هاي متوالیجهش در نسل

 Dybus et( گسترش بیشتري پیدا کرده است ايمسابقه

al., 2006(.  

در تایید نتایج پژوهش حاضر، مشخص شده است که 

هاي با استقامت کبوتر براي طی مسافت LDHAعملکرد ژن 

داري بین نحوي که ارتباط معنیبه ،طولانی در ارتباط است

هاي اصلاحی کل و صفت ارزش LDHAچندشکلی ژن 

ده است. علاوه بر این، شطی شده گزارش  ايمسافت مسابقه

توان در روش انتخاب پیشنهاد شده است که از این ژن می

در برنامه هاي اصلاح نژادي براي بهبود  نشانگربه کمک 

 ).Ramadan et al., 2018توان پروازي کبوتر سود جست (

در  Cytosolic calcium ion homeostasisوجود مسیر 

 LDHA نیز تاییدکننده نتایج مربوط به نقش BP سطح

هاي متعددي تاییدکننده نقش کلیدي یون است. پژوهش

  کلسیم براي فعالیت انقباضی عضلات هستند

)Du et al., 2021; Rall, 2021ژن  ،). براي این مسیر

TRPC6  ی در غشاي کانال. این ژن کدکننده گزارش شد

هاي کلسیم و سدیم را ولی است که ورود و خروج یونسل

هموستازي یون کلسیم  راه،کند و از این در سلول تنظیم می

  ).UniProtKB: Q9Y210( نمایدرا کنترل می

یکی از دیگر از نتایج قابل توجه این پژوهش   DRD4ژن 

و درك  يرفتار بود. این ژن داراي نقش کلیدي در الگوهاي

در ارتباط  عمدتاً اختلال در عملکرد این ژن است. محیطی
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اند نشان داده هاپژوهش است. تمرکز و یادگیريبا اختلالات 

 ریتأث نیدوپام یناپسیسبر عملکرد پس DRD4که ژن 

. این نقش دارد یعصب يندهایاز فرآ ياریسگذارد و در بیم

هاي دوپامین در سیستم عصبی مرکزي ژن با گیرنده

است و در فرآیندهاي عصبی مانند انگیزش حیوانات مرتبط 

 ،طور مشابه در پژوهشی دیگرهب یا یادگیري نقش دارد.

) در SNPنوکلئوتیدي (جهش تک چهار ارتباط چندشکلی

با صفات مسیریابی  DRD4نواحی اگزونی و اینترونی ژن 

دار دهنده ارتباط معنیمورد بررسی قرار گرفت که نشان

SNP مسیریابی بودها و صفات مربوط به )Proskura et al., 

2015.( 

دست آمده در نتایج هاز نتایج ب ايبخش گسترده

نشان ها بود. پروتئین سوخت و سازمربوط به  شناسیهستی

و  یالیکنترل ارتباط نوروگلها در که پروتئین داده شد

 .دننقش دار یناپسیس يریپذدر حافظه و شکل احتمالاً 

توانند در رابطه ها میمرتبط با پروتئینهاي واریانت ،بنابراین

براي نمونه، نتایج  با حافظه و یادگیري حائز اهمیت باشند.

عنوان یک تواند بهمی Protein neddylationنشان دادند که 

ها دخیل که در رشد، توسعه و حیات سلول زیستیمسیر 

  گیرد. در این فرآیند، پروتئین کوچکی  است، مورد توجه قرار

هاي ژنتیکی متفاوت در بین دو گروه براي واریانت CCو  MF ،BFدر سطوح  شناسیخلاصه نتایج واکاوي هستی -3جدول 

  کبوتر پلاکی و چاهی
Table 3. Summary of the gene ontology enrichment analysis in BF, MF, and CC levels for different genetic 

variants between Rock and Homing pigeons 

Variant  Gene  Gene Ontology  Item  
SNV  SMURF2  Protein ubiquitination involved in ubiquitin-

dependent protein catabolic process  

B
io

lo
g
ic

al
 P

ro
ce

ss
 

SNV  UBA3  Protein neddylation  
SNV  LDHA  stimulates the production of the enzyme lactate 

dehydrogenase  
SNV  PRKCZ  Intracellular signal transduction  

Insertion  GATA3  Phosphatidylinositol 3-kinase cascade  
SNV  CADM2  Heterophilic cell-cell adhesion  
SNV  SGCG  Membrane organization  
SNV TAOK1 Stress-activated protein kinase signaling 

SNV EPHA7 Phosphorylation 

Deletion STK3 Signal transduction by phosphorylation 

SNV TGFBR2 Mesenchymal cell differentiation 

SNV DRD4 Dopamine receptors 

SNV TRPC6 Cytosolic calcium ion homeostasis 

SNV STX18 Membrane fusion 

SNV SCN5A Membrane depolarization involved in 

regulation of action potential 

SNV KIF23 Microtubule-based movement 

SNV MON2 ARF guanyl-nucleotide exchange factor activity 

M
o
le

c
u
la

r 
F

u
n

ct
io

n
 Deletion NCAPD2 Histone binding 

SNV ATM Kinase activity 

SNV NUP133 Nucleocytoplasmic transporter activity 

SNV RPS6KA2 Protein serine/threonine kinase activity 

Insertion AP4S1 Ubiquitin-protein ligase activity 

SNV DIS3L2 3'-5'-exoribonuclease activity 

SNV TRPC7 Store-operated calcium channel activity 

SNV TMEM201 1-phosphatidylinositol-3-kinase activity 

   

SNV MON2 Trans-Golgi network 

C
el

lu
la

r 

C
o

m
p
o

n
e
n
t Deletion PIK3C2G Intracellular 

SNV LRP6 Receptor complex 

Insertion GPA33 Cell-cell junction 

SNV TACC3 Microtubule cytoskeleton 

SNV ENY2 SAGA complex 

SNV SGCZ Sarcoglycan complex 
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عنوان یکی از پروتئین هدف و به به با اتصال NEDD8نام به

تغییرات پس از ترجمه، باعث بهبود نقش تنظیمی 

 ;Dharmasiri et al., 2003د (شوها میپروتئین

Xirodimas 2008.(  نتایج مشابهی نشان دادند که تجمع

تواند بر می محدودي میزانبه NEDD8مولکول موتانت 

دهنده نقش میزان رشد تاثیرگذار باشد که این امر نشان

هاي کلیدي این پروتئین در رشد و حفظ هموستازي سلول

مهم نتایج یکی از ). Mergner et al., 2017عصبی است (

شبکه  وجود مسیر مرتبط با ،CCدر سطح  شناسیهستی

براي این  MON2. همچنین، ژن بودانتقال دستگاه گلژي 

هاي آندوسیتوز و د که در فرآیندشموقعیت سلولی گزارش 

وسیله دستگاه گلژي هها بها و انتقال آنبندي پروتئینبسته

این ). در تایید نتایج Uniprot: P48563مشارکت دارد (

هاي گوناگونی نشان دادند که شبکه انتقال ، پژوهشتحقیق

ها دستگاه گلژي علاوه بر انتقال، در بیوسنتز برخی پروتئین

 سوخت و سازد بر توانمسیر مینیز مشارکت دارند که از این 

 Groenگذار باشد (راثوري بهتر آنها ها و بهرهکلی پروتئین

et al., 2015 .( نیز گزارش شد که بلدرچین ژاپنیدر 

 و   MAPK signaling pathway  مسیرهاي بیوشیمیایی

Calcium signaling pathway  نقش مهمی در توسعه الیاف

 اسکلتی، مصرف خوراك و قابلیت جذب داشتند عضلانی

)Mohammadi et al., 2023.(   

  کلی گیرينتیجه

نتایج این پژوهش تاییدکننده متفاوت بودن پتانسیل 

- . بهاستهاي پلاکی و چاهی در مسیریابی اکوتیپژنتیکی 

 تغییرات ژنتیکیوجود جهش و در سطح ژنوم، عبارت دیگر 

موجب توانمندي  مسیریابی برموثر  ايهاي کاندیدژن در

هاي طولانی و در اکوتیپ پلاکی در طی نمودن مسافت

 ژنتیکی هاياگرچه واریانت .شده استمسیریابی  ،نهایت

 PCR وسیلههبشناسایی شده باید در شرایط آزمایشگاهی 

دست آمده در همین هنتایج باما  ،تائید شوند هاروش سایریا 

کبوتر توجه  دهنده پتانسیل ژنتیکی قابلسطح نیز نشان

تفاده از اس ،ترتیب بدین. استبراي صفت مسیریابی پلاکی 

ساز و تري از تواند تصویر روشنمی هاي اومیکسداده

 وه بر این،تعیین قدرت مسیریابی ارایه نماید. علا کارهاي

نتایج این پژوهش قادر به توضیح برخی از مسیرهاي مرتبط 

از نتایج حاصل   دشوپیشنهاد می .استبا مسیریابی در کبوتر 

هاي انسانی عنوان یک مدل حیوانی براي بررسی بیماريهب

استفاده (آلزایمر) هاي حافظه و یادگیري اختلال اب مرتبط

 شود.
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