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Introduction: Gene regulation can be assessed by allele-specific expression (ASE), which has the potential to 
cause phenotypic variation. The variants associated with gene regulation can be found using ASE. Transcriptomic 
variation in gene expression is known to play an important role in the formation of the phenotype. Single base 
variations resulting from transitions (C/T or G/A) or transversions (C/G, C/A, T/A, T/G) of nucleotides at the 
same position between individual nucleotides in genomic DNA sequences are known as single nucleotide 
polymorphisms (SNPs). SNPs are important molecular markers used in breeding and genetic research. Next-
generation sequencing is advancing rapidly and provides a high-throughput approach for SNP discovery in the 
transcriptome or genome. Transcriptome studies can bridge the gaps between genotypes and phenotypes and 
provide insights into the mechanisms linking sequence and function. An effective transcriptome mapping and 
quantification technique for studying global gene expression is RNA sequencing or RNA-Seq. For this reason, 
RNA-Seq is a next-generation sequencing technology that can analyze gene expression profiles and the entire 
transcriptome. This study aimed to identify differential gene expression and SNPs in three tissues of the heart, 
muscle, and spleen of roosters adapted to low and high altitude regions based on open access RNA-Seq databases. 
Materials and methods: RNA-Seq data from 54 samples were collected from the SRA database in NCBI for 
chickens (NCBI GEO accession: GSE119387). The samples included 33.4, 30.3, and 35.3 million paired final 
reads of heart, muscle, and spleen tissues, each 100 bp in length. Illumina Hiseq 2000 was used to perform mRNA 
sequencing. The fastq-dump command in Sratoolkit 2.11 was used to convert data from SRA to FASTQ format  
FastQC (version 0.11) was used to assess data quality and Trimmomatic (version 0.33) was used to trim the reads 
to eliminate adapters and low-quality sequences. Trimmed reads were aligned to the reference genome of the 
chicken species (Gallus gallus domesticus) and the gene annotation data (GRC6a) from Tophat2, whose core host 
is Bowtie2. By independently aligning and mapping the RNA-Seq reads of each sample to the chicken reference 
genome, the transcriptome was assembled. Then, the differential gene expression analysis was performed with 
cufflinks. The Samtools program performed SNP detection. Finally, using the R software (version 4.2.2), the chi-
square test was used to compare the amount of expressed reference and alternative alleles in the polymorphic 
regions of heterozygous individuals to find the notable variations. 
Results and discussion: As a result of gene expression analysis, 2260 genes were significantly differential 
expression (P<0.0002). Gene ontology analysis showed that these genes are in pathways related to heat stress and 
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immune responses to the cause of trying to maintain body temperature involved and this cause was the activation 
of immune pathways. Identification of 1,473,176, 388,224, and 1,169,394 SNPs in the heart, muscle, and spleen 
tissues was enabled by SNP calling and discovery in the assembled transcriptome. The chi-square test revealed 
that the ASE-SNPs in the heart, muscle, and spleen tissues were 48,906 (10.3%), 28,529 (7.3%), and 76,251 
(6.3%) SNPs (P<0.05). These SNPs were associated with 7,919, 6,182, and 10,590 genes in the heart, muscle, 
and spleen tissues. In three tissues, the number of reference and alternative alleles was shifted by 4.5% in favor 
of the reference allele. This suggests that the superiority of the reference allele over the reference genome during 
mapping may be related to mapping bias. Among the twelve potential SNPs and ASE-SNP types found, four were 
transition types (Ts) and eight were transformation types (Tv). The transition type accounted for 74% of the most 
common polymorphisms in the heart and 77% in the muscle and spleen. For ASE-SNPs, transition mutations 
accounted for 70% of all mutations in the heart tissue and 75% in the muscle and spleen tissue. These mutations 
were also the most common. The Ts/Tv ratios for the heart, muscle, and spleen tissues were 2.3, 3, and 3 in the 
ASE-SNP and 2.9, 3.3, and 2.2 in all SNPs, respectively. This indicated a decrease in Ts/Tv for the heart and 
muscle tissues in the ASE-SNP compared to all SNPs. 
Conclusions: The results of the current study support the validity of identifying SNPs in transcriptionally active 
regions of the genome using RNA-Seq data. Further research is needed to determine whether the expression 
differences between reference and alternative alleles found in heterozygous roosters raised in different 
environments are related to tolerance to environmental stressors such as low oxygen levels. 
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  مقاله پژوهشي

در سه بافت قلــب،  يآلل ياختصاص انيژن و ب انيب ليپروفا ياسهيمقا مطالعه
شرايط جغرافيايي  در افتهيسازگار پرورش يهاو طحـــال خروساسكلتي عضـــله 

 RNA-Seq يهاآزاد داده يبا دسترس يهاگاهيبر پا يمرتفع مبتن وكم ارتفاع 

 خان ، مجيد٤قوتي ، شاهرخ٣بناءبازي حسين ، محمد*٢ميرحسيني ضياءالدين ، سيد١مينا سليم پور

 ٦و  ٥سفيد

 كشاورزي، دانشگاه گيلان علوم دانشجوي دكتري، گروه علوم دامي، دانشكده -١

 گروه علوم دامي، دانشكده علوم كشاورزي، دانشگاه گيلان ،استاد -٢

 موسسه تحقيقات علوم دامي كشور، سازمان تحقيقات، آموزش و ترويج كشاورزي ،استاديار -٣

 گروه علوم دامي، دانشكده علوم كشاورزي، دانشگاه گيلان  ،استاديار -٤

  ، استراليا٣٠٨٣، بندورا، ويكتوريا ٥مركز تحقيقات كشاورزي ويكتوريا، اگري بيو، مركز علوم زيستي كشاورزي،كمربندي شماره محقق،  -٥
 استراليا ،٣٠٨٣اي، دانشگاه لا تروب، بندورا، ويكتوريا شناسي سامانهدانشكده زيستمحقق،  -٦

  

  )٢٢/٠٥/١٤٠٣تاريخ پذيرش:  – ١٩/٠٥/١٤٠٣تاريخ بازنگري:  – ٠٩/٠٩/١٤٠٢(تاريخ دريافت: 

     چكيده

 سه بافت قلــب، در) ASE( آللي اختصاصي بيان پروفايل توام بيان ژن و الگوي ايمنظور بررسي مقايسههحاضر ب پژوهش
 RNA-Seq هايداده هايپايگاه بر مبتني و مرتفع ارتفاع مناطق كم به سازگار و يافتهپرورش هايخروس طحـــال و عضـــله

رديفي هم راهاز  مورد اشاره در سه بافت خروس ٥٤ براي ترانسكريپتومهاي ، مجموع دادهمنظور بدين. آزاد انجام شد دسترسي با
مورد مطالعه قرار  TopHat2افزار  نرم از استفاده با مرغ اهليژنوم مرجع  توالي كل روي RNA-Seq خام هايخوانش يابينقشهو 

ژن داراي تفاوت بيان  ٢٢٦٠،cufflinksها با استفاده از نرم افزار همچنين، تجزيه و تحليل بيان افتراقي ژن ميان خروس. گرفت
 بسته از استفاده با )SNP( هاي تك نوكلئوتيديچندشكلي ). شناسايي و يافتن=٠٠٠٢/٠Pرا در دو منطقه جغرافيايي نشان داد (

هاي قلب، عضله و ترتيب در بافتبه SNP ١١٦٩٣٩٤و  ٣٨٨٢٢٤، ٤٧٥٩٩٦به فهرستي شامل تعداد  ، Samtoolsنرم افزاري
-ASE عنوان به SNP) %٥/٦( ٧٦٢٥١) و %٣/٧( ٢٨٥٢٩)، %٣/١٠( ٤٨٩٠٦طحال انجاميد. پس از انجام آزمون كاي اسكوئر، 

SNP ٠٥/٠( طحال مشاهده شدند هاي قلب، عضله ودر بافتP< مقايسه پروفايل بيان ژن و .(ASE-SNP هاي كشف شده در
هاي هاي مقاومت در برابر بيماريتوانند براي شناسايي جهشارتفاع مي نظر از هاي پرورشي متفاوتهاي سازگار با محيطسويه

و  تواند روشي موثر و كارآمدنتايج اين مطالعه مي ،د. در مجموعلف مورد استفاده قرار گيرتهاي مخمرتبط با پرورش در محيط
  دهد. دام و طيور قرار نژاد اصلاح متخصصان رويپيش ،انتخاب براي را مطلوبي جديد و منبع

  خروس، تك نوكلئوتيدي چندشكلي بيان اختصاصي آللي، ترانسكريپتوم،: هاي كليديواژه
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  مقدمه

روشني مشخص شده است كه طي مطالعات پيشين به
 هايپاسخ رشد، بر مخربي آثار ،دما تغيير و محيطي تغييرات

 دندار اهلي حيوانات در توليد و ايمني فيزيولوژيكي،
)(Renaudeau et al., 2012 .هاي دام مشخص شده است كه

هاي موجود در مناطق مرتفع داراي ساختار بافتي و شاخص
هاي خويشاوند بيوشيميايي خوني متفاوتي نسبت به گونه

مطالعات متعددي براي  .(Dolt et al., 2007) خود هستند
هاي مربوط به تغيير در ميزان رونوشت ژن نمودنمشخص 

 تغيير فراواني و Yang et al., 2016)( متفاوتهاي محيط
كه پذيرفته انجام  )Tomlinson et al., 2021(ها برخي آلل

ها و فرآيندهاي زيستي مرتبط شده منجر به شناسايي ژن
توان از دو بعد تاثير محيط بر بر ژنوم را مي اقليماثر  .است

بيان ژن و تاثير محيط بر ساختار ژن مورد بررسي قرار داد. 
ساختار ژنوم باشد صورت تغيير در تواند بهتاثير محيط مي

هاي ها در تواليوقتي تفاوت شود.كه جهش ناميده مي
در بيان ژن و  خود را رمزگر و يا تنظيمي واقع شوند تاثير

ها در سطح د نمود. اين توالينهها نيز بروز خوامحصولات آن
در ها ي همه ژن، امكان بررسي دقيق و كمّ نسكريپتوماتر

كمك به )Jehl et al., 2019( محيطي تغييرات به پاسخ
 ASE-SNPيا هاي داراي بيان اختصاصي آللي  SNPمطالعه 

ز ديدگاه تفسير ا دهد.در اختيار قرار ميرا ها واقع بر آن
اي پديده ASEيا  يلبيان اختصاصي آلهاي اميكس، داده

در يك  نامتعادل طوربه آلل بيان دو ،در آن كه است زيستي
دهد كه منجر به رخ مي فرد يك جايگاه ژني يكسان در

يك آلل  خوانش بيان ژن نسكريپتافراواني بيشتر تر
رسد در بسياري از نظر ميبه ،شود. اگرچهمياختصاصي 

با اين ولي  ،دشومي بيانيكسان ميزان هر دو آلل به ،هاژن
 مشاهدهها براي برخي از ژنها تفاوت در بيان آللوجود، 

ها از ژن %٣٠ ،و در موش ٥٠بيش از  ،شود. در انسانمي
 ,.Lo et al( داراي درجاتي از عدم تعادل بيان ژني هستند

2003; Lagarrigue et al., 2013.( ثابت شده  ،همچنين
   استاست كه اين پديده قابل انتقال به نسل بعد 

)Wayne et al., 2004; Gibson and Weir, 2005; 

Hughes et al.,2006; Lemos et al.,2008; Ayroles et 

al., 2009; 2010.(قدرتمند  يروش ،يل. بيان اختصاصي آل
ي در نقاط آللگيري ميزان تفاوت بيان براي اندازه

بررسي نسبت تعداد كپي بيان شده  راههتروزيگوت ژنوم از 
 استهر فرد  RNAهاي موجود در نمونه SNP هايآللاز 

)Gu and Wang, 2015عواملعنوان يكي از هب ،). اين پديده 
تواند موجب واريانس مي ژنتيكي مهم در تنظيم بيان ژن
 تنوع ژنتيكي نحوه تاثير ،فنوتيپي بين افراد شود و در واقع
 ;Mayba et al., 2014(در بروز فنوتيپ را توضيح دهد 

Gaur et al., 2013.( مطالعات  ،همچنينASE ، با غلبه بر
تواند ) ميGWAS( ژنومهاي پويش كل برخي از محدوديت

سيس تاثيرگذار عناصر  كنندهتنظيم ساز و كارهايبه درك 
 هاي سببي كمك نمايدبر بيان ژن و شناسايي جهش

.(Khansefid et al., 2018) بسياري از انواع هابنا به گزارش ،
SNPپويش كل  مطالعات ها كه درهاي مرتبط با بيماري

بيان اختصاصي آللي نيز اند در مطالعات ژنوم شناسايي شده
در پژوهشي با  .(Heap et al., 2010) اندقابل رديابي بوده
 در آللي اختصاصي ، بيانRNA-Seqهاي استفاده از داده

هاي براي شناسايي چندشكلي هاي مختلف طيوربافت
مرتبط با بيماري مارك مورد بررسي قرار گرفت و مشخص 

نشانگر  عنوانبهتوانند هاي كشف شده ميASE-SNPد ش
د، ناين بيماري مورد استفاده قرار گيربر عليه براي مقاومت 

 %٢٢، ASE-SNPكمك انتخاب بهبا يك نسل كه  طوريهب
 ,.Cheng et al) شداين بيماري مشاهده روند كاهش در 

در مغز و كبد جنين مرغ  ASE ،. در تحقيق ديگري(2015
بيان شده در هاي از ژن %٨/١٧مورد بررسي قرار گرفت كه 

 ,.Zhuo et al( را نشان دادند ASEها درجاتي از اين بافت

ها SNPامروزه استفاده از اطلاعات ژنتيكي مبتني بر  .)2017
عنوان ابزاري كارآمد براي ههاي اصلاح نژادي بدر برنامه

ها، SNPبهبود انتخاب فنوتيپي مرسوم است. مطالعه انواع 
شده در سطح هاي يافت SNPامكان بررسي صحت 

 ،صورت كليآورد. بهترانسكريپتوم را تا حدودي فراهم مي
 رودانتظار مي باشند، تصادفي روند داراي هااگر جهش

) به transition( عامل نوكلئوتيدي جايگزيني نسبت
 باشد. جايگزيني دو به ) يكtransversion( غيرعامل

 نوكلئوتيد باز كه است اينقطه جهش عامل ،نوكلئوتيدي

 نوكلئوتيد يا  (A ↔ G)ديگر پورين باز نوكلئوتيد به پورين

 شود،مي تبديل (T ↔ C)ديگر ريميدينيبه پ ريميدينيپ

 از تغيير باعث غيرعامل نوكلئوتيدي جايگزيني كه حالي در
 برعكس يا ريميدينيپ باز نوكلوتيدي به پورين نوكلئوتيد باز

G ↔ C)،G ↔ T ،A ↔ C ، (A↔T تحقيقيطي  .شودمي 
به  نوكلئوتيدي عامل جايگزيني شمار ،جوجه گوشتي روي

 ٧/٢ يعني Ts/Tv)( ٢٢٣٦٢٤٧/٦٠٨٠٩٩٨ برابر با غيرعامل
اسب  رويدر تحقيقي ديگر  .)Dar et al., 2023( دشبرآورد 
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 با نوكلئوتيدي عامل برابر ين، شمار جايگزينيكاسپ
 برابر با غيرعامل نوكلئوتيدي و شمار جايگزيني ١١٥٥٤١٧

برآورد شد  ٢٥/٢ نيز Ts/Tvبود كه نسبت  ٥١٢٩٨٦
)Arefnejad et al., 2015(.  

 باعث هاژن در موجود هايSNP از %٤٠ حدود ،در اين راستا
 جايگزيني .شونددر روند ترجمه مي آمينه اسيد در تغيير

عوامل  اتصال روي را غيرعامل، بيشترين تاثير نوكلئوتيدي
اساس آخرين  بر. دارد ژن بيان ميزان ،و در نهايت رونويسي

 ٢/٨ و هزار ژن ٣٠تا  ٢٥ اطلاعات ژنوم مرجع طيور، تاكنون
 شناسايي طيور ژنوم باز جفت گيگا ٦/١ روي SNP ميليون

 International Chicken Polymorphism( است شده

Map Consortium, 2004(.  در پژوهشي با هدف توجيه

 SNPواريانس ژنتيكي صفت باقيمانده مصرف خوراك با 
ترانسكريپتوم گاو هلشتاين، در مجموع  رويكشف شده 

نسكريپتوم گاو هلشتاين اتر رويSNP جايگاه  ٥٣٤٧٨
 SNPعدد جايگاه  ٤٢٠٨٢ آمريكا شناسايي شد كه تعداد

وجود ز نياين فهرست شناسايي شده در پروژه ژنوم گاو نر 
اين  SNPهاي درصدي جايگاه ٨٠توجه به تشابه  باداشت. 

ژنوم گاو نر، صحت و دقت رويه  ١٠٠٠پژوهش و پروژه 
استفاده نسكريپتوم با اهاي ترمبتني بر داده SNPشناسايي 

 ).(Banabazi et al., 2017 تاييد شد RNA-Seqفناوري  از
 دو SNPبا هدف شناسايي و فراخواني  پژوهشي ديگردر 

) DNA-seqكل ژنوم (يابي جمعيت مرغ با استفاده از توالي
هاي درصدي داده ٩١دقت  ،)RNA-Seq( نسكريپتوماو تر

RNA-Seq هاي در شناسايي جايگاهSNP  مشخص شد. در
 RNA-Seq روش با SNPميليون  ٥/٩تعداد  ،اين مطالعه

 نيز به DNA-Seqشدند كه در تجزيه تحليل  شناسايي
-cisهمراه ها بهSNPدرصد  ٢٩شده بودند.  گذاشته اشتراك

eQTLژنوم قرار ها، در مناطق بيان شده هاي مرتبط با آن
ان و دقت با اطمين RNA-Seqهاي كمك دادهداشتند كه به

منظور بررسي هب .(Jehl et al., 2021) دندشبالايي شناسايي 
SNPها ها با ميزان بيان ژندر توالي رمزگر و انطباق آن ها

- از توالي بودها كه هدف اصلي مطالعه حاضر در بين خروس

) استفاده شده است كه واجد RNA )RNA-Seqيابي 
هدف اين هاي مورد هدف اين مطالعه است. تمامي ويژگي

 هايتوالي آللي اختصاصي ژن و بيان بيان بررسي پژوهش
 يافتن هدف قلب با و عضله هاي طحال،نمونه در مزگرر

ASE-SNP، SNPبا هاخروس توالي روي هاآن انواع و ها 
  .بود RNA-Seq هايداده از استفاده

  هاروشو مواد 

از سه بافت قلب،  RNA-Seqهاي داده ها:اطلاعات داده
- سه زمان نمونه قطعه خروس در ٥٤عضله سينه و طحال 

گيري صبح، ظهر و عصر و در دو محيط كم ارتفاع و مرتفع 
 ها مربوط بهاين داده .)Te Pas et al., 2018( دست آمدبه
 جغرافيايي  مناطق به سازگار و يافته پرورش طيور دسته دو
 گرم هواي و آب دريا، سطح از متر ٩٥٠ حدود(ارتفاع  كم

 ٢٤٠٠ از بيش ارتفاع(مرتفع مناطق جغرافيايي  و) مرطوب و
 .ندبود )خشك و سرد هواي و آب و دريا سطح از متر

 انتقال يافتمرتفع به منطقه كم ارتفاع  منطقههاي خروس
روزه در  كيدوره  كي يساعت از انتقال، ط ٢٠از  پس و

در  .شدند يريگنوبت صبح، ظهر و عصر ذبح و نمونهسه 
 مورد تنش گرمايي شرايط در شده بيان هايژن ،نهايت

هاي حاصل از توالي به صورت خوانشگرفت.  قرار بررسي
 جفت باز بود. مجموعاً  ١٠٠طول ) با paired-end( جفتي

ميليون  ٣/٣٠ميليون خوانش خام در بافت قلب،  ٤/٣٣
ميليون خوانش خام در  ٣/٣٥ و خوانش خام در بافت سينه

، از SRAهاي خام در فرمت بافت طحال توليد شد. داده
  .نددريافت شد NCBIپايگاه جهاني 

پس از اخذ  :RNA-Seq هايتجزيه تحليل داده سازي وآماده
سازي و تجزيه و تحليل داده در ها، تمامي مراحل آمادهداده

 ) سيستم عامل لينوكس اوبونتوGNU( محيط گرافيكي
 .روي سرور آزمايشگاه مركزي دانشگاه گيلان انجام شد

با  fastqبه  sraشامل تبديل فرمت  تجزيه و تحليلمراحل 
و سنجش  2.11.3نسخه  sratoolkitsاستفاده از نرم افزار 

انجام  0.11.9 نسخه FastQCها با استفاده از كيفيت داده
كيفيت  آزمون كنترل ،سپس. Andrews et al., 2010)( شد

 Trimmomaticها با استفاده از نرم افزار و ويرايش خوانش
2014) (Bolger et al., انجام شد. اين ويرايش  0.39 نسخه

   كيفيت بود.بيهاي شامل حذف آداپتورها و خوانش
يك از  فايل بيان ژن براي هرپرو بيان افتراقي ژن: تجزيه
 ,.Tuxedo )Trapnell et alها با استفاده از پكيچ نمونه

. در اين مجموعه نرم دست آمدهب cufflinksو  )2012
و  cuffmergنسكريپتوم با استفاده از اتلفيق تر ،افزاري
 صورت گرفت. Cuffdiffبيان افتراقي ژن با استفاده از  تجزيه
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- ژنوم مرجع به رويها يابي آنها و مكانرديفي خوانشهم

 Kim( دشانجام  Tophat2و  Bowtie2ترتيب با نرم افزار 

et al., 2013(نويسي نسخه . ژنوم مرجع و اطلاعات حاشيه
 هايبراي تشكيل ترانسكريپتوم و ورودي نرم افزار ٦

Bowtie2  وTophat2 از بانك اطلاعاتي ،Ensemble 
-https://ftp.ensembl.org/pub/releaseدريافت شد (

106/fasta/gallus_gallus/dna/فاصله درون  ). اندازه
اي و انحراف معيار آن براي استفاده از دستورات كتابخانه

TopHat2 نرم افزار  با استفاده از BWA نمونهروش و به -

كه در  ،)Durbin, 2009 Li and( ها انجام شدگيري از داده
  .نددشبرآورد  ٤٠و  ١٧٠حدود 

 روي ASE-SNPيافتن  :ASE-SNP شناسايي و يافتن
ها با استفاده يابي شده و فيلتر نمودن آنترانسكريپتوم نقشه

  انجام شد Bedtoolsو  Samtoolsاز نرم افزارهاي 
)Durbin, 2009 Li and .(هاآلل از يك هر خوانش تعداد 

شد و با اعمال  ، بازخوانيSNP هايجايگاه از يك هر ازايبه
هاي معتبر تشخيص داده SNPتر، كنترل كيفيت افزون

 خطاهاي از ناشي و مثبت كاذب كه هاييو آن ندشد
 گذاشته كنار يابي بودندنقشه نامناسب كيفيت و تكنيكي
يافت شده پس از اعمال فيلترهاي مختلف هاي SNPشدند. 

هاي متفاوت با آلل ژنوم ها بودند: نوع آللداراي اين مشخصه
 "A"فقط شامل  SNPمرجع (آلل جايگزين) در هر جايگاه 

بود و چند آللي نبودند يعني هر  "G" يا "C" يا "T" يا
SNP  فقط شامل دو نوع آلل بود (يك آلل مرجع و ديگري

هاي كمتر بيان شده در آلل جايگزين). شمارش خوانش آلل
ها در حداقل يك و مجموع خوانش كل آلل SNPهر جايگاه 
 هاآلل بيان تعداد ،بود. سپس هشت حداقل SNPهر جايگاه 

فرد هتروزيگوت با استفاده  هر سطح در چندشكل نقاط در
منظور به 4.2.2 نسخه Rاسكوئر در نرم افزار  ن كاياز آزمو

بررسي  مورد انتظاردار نسبت بيان تفاوت معنيشناسايي 
 نتايج از سايت بين پوشانيهم منظور بررسيبه د.ش

https://bioinformatics.psb.ugent.be/webtools/Venn/ 
- ماهيت و مسير تجزيه. دشبراي رسم نمودار ون استفاده 

با استفاده از وب سرور برخط  برخطصورت هاي ژني به
DAVID به آدرسhttp://david.ncifcrf.gov  و panther به

   .انجام شد http://www.pantherdb.orgآدرس 

  نتايج و بحث

مطلوب  با توجه به كيفيت نسبتاً ها: يابي دادهويرايش و مكان
كيفيت كنار گذاشته براي هر هاي بيها، تعداد خوانشداده

طور ها زياد نبود و بهنمونه نسبت به تعداد كل خوانش
- بافتقرائت از  ميليون ٧/٣٣ و ٦/٢٨ ،٨/٣١برابر با  متوسط

 هر براي هاتوالي از %٩٥ از طحال (بيش و عضله قلب،هاي 
 هايداده كيفيت و ويرايش كنترل از ها) بعديك از بافت

 دندشيابي استفاده مكان و رديفيهم خام باقي ماند و براي
 و) H9، H5( دو نمونه مرتفع ،بافت عضله در ).١ (جدول

 %٨٥ از كمتر رديفيهم داراي )L9( كم ارتفاع نمونه يك
در نمونه اول بافت طحال منطقه مرتفع  ،بودند. براي مثال

تعداد  ،خوانش اوليه بعد از ويرايش ٢٠،٨٦١،٧٥٦ از مجموع
و باقي  بودهكيفيت مناسب  داراي خوانش ١٩،٩٢٥،٤٢٣

از  %٥/٤(حدود  خوانش ٩٣٦،٣٣٣ ،ماندند. به عبارت ديگر
كنار گذاشته شدند.  تحليلادامه تجزيه و ها) از كل خوانش

هاي رفت و برگشت ويرايش شده در خوانش از ،همچنين
 ١١،٤٧٧،٦٤٨ ) و%٣/٨٩( ١١،٥٤٧،٦٩٢ ترتيباين نمونه به

 %٧/٠يابي شدند. بيش از درستي مكان) خوانش به%٧/٨٨(
يعني معادل بيش از هفتاد و پنج هزار خوانش با چند مكان 

  رديفي چندگانههم ،عبارت ديگررديف شدند و بههم
 ٢٠خوانش با بيش از  ٥٧٠بيش از  ،داشتند. از اين ميان

براي اين  يابي كلمكان ميزانرديف شدند. مكان ژنومي هم
 ١٠،٩٨٤،٠٦١دست آمد. علاوه بر اين، تعداد به %٨٩ ،نمونه

 ٦/٠ ،دند كه از اين تعدادشرديف (جفتي) هم جفت خوانش
رديفي چندگانه خوانش) همجفت  ٧٠،٤٩٥معادل درصد (

رديفي جفت خوانش) هم ١١٠٦٦(معادل  درصد ١/٠و 
رديفي جفتي نرخ هم ،داشتند. به عبارت ديگر ناجور
 يابي كلدست آمد. نرخ مكانهب %٨/٨٤ برابر با شدهجور

دست آمد و در به %٨٥ها بيش تر از براي تمامي نمونه
بي مطلوبي ارزيامجموع و با توجه به مطالعات قبلي، در حد 

   .شد
هزار  ٣٠: نتايج تجزيه و تحليل سطح بيان هاشناسايي ژن

ها نشان داد هاي تشكيل شده خروسنسكريتوماتر رويژن 
- ژن داراي بيان متفاوت و معني ٢٢٦٠تعداد  ،كه در مجموع

 ).=٠٠٠٢/٠Pدار در محيط كم ارتفاع و مرتفع بودند (
هاي تفاوت پروفايل بيان ژن در طول يك روز براي زمان

 در هر "عصر و صبح" و "عصر و ظهر " ،"ظهر و صبح"
تفاوت  ،ژن ٢١٤٣تعداد  ،د و در مجموعشنيز بررسي  بافت

).٢بيان را نشان دادند (جدول 
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  در سه بافت مرجع ژنوم روي هاآن يابيتوالي و ويرايش ها،خوانش تعدادخلاصه  -١ جدول
Table 1. Summary of sequenced, trimmed, and mapped reads on reference genome in three tissues 

Spleen Muscle Heart    

Overall read 
mapping 

rate 

Percent 
dropped 

Dropped 
Paired 
read  

Overall 
read 

mapping 
rate 

Percent 
dropped 

Dropped 
Paired 
read  

Overall 
read 

mapping 
rate 

Percent 
dropped 

 
Dropped 

Paired 
Read  

Sample 
code 

Time Region 

89 4.5 19925423 20861756 89 6.1 12936123 13783476 92.7 3.4 17339503 17958469 H1 
Morning 

H
ig

hl
an

d
 

90.5 4.3 19135197 20011316 86.1 6.2 15737481 16786683 93 3.3 19403608 20074349 H2 
89.1 4.3 18826112 19687566 89.4 5.9 15916275 16922650 92.8 3.5 17148759 17771440 H3 
90.4 4.4 18516704 19378320 88.4 4.7 1683052 17680967 90.5 5.1 15981142 16847831 H4 

Noon 90.1 4.4 17415636 18228740 77.9 5.1 15104670 15919624 92.1 4.5 16882199 17688433 H5 
89.8 4.5 18243923 19111735 87.7 4.9 17404676 18305878 91.8 4.5 18407411 19275793 H6 
87.1 4.6 17442728 18288860 88.5 4.5 16783763 17576723 91.5 4.8 17019153 17878977 H7 

Evening 86.9 5 17556635 18480711 91.1 6.8 17352209 18623366 91.3 4.6 16723479 17537522 H8 
88.9 4.6 17797010 18663086 86.2 2.9 13798885 14215825 90.7 4.6 16682202 17489193 H9 
90.2 2.4 19693996 20610548 87.5 4.6 15989622 16770900 93.2 3.3 18465930 19096206 L1 

Morning 

L
ow

la
nd

 

89.6 4.6 18356912 19253542 86.4 5.5 16605467 17579681 93.6 3.3 18642157 19278470 L2 
89.7 4.2 19409877 20263333 88.5 6.1 15147511 16132907 93 3.3 17469287 18066129 L3 
89.6 4.6 19024979 19953492 88.4 6.2 15158287 16171322 91.5 4.2 16435188 17156458 L4 

Noon 89.7 4.3 18515147 19353480 89 4.6 17353242 18198714 93.3 3.2 19378693 20029142 L5 
89.4 4.5 18304751 19165569 88.2 1.1 16117723 16305878 93 3.4 19215974 19904978 L6 
89 4.5 19794945 20729401 89.3 5.4 16480174 1750536 93 3.3 18746044 19404574 L7 

Evening 89.7 4.4 17829536 18662492 87.1 6.7 16148477 17321111 91.5 17.8 16435188 20011420 L8 
90.1 4.3 21568624 22548322 81.7 6.7 15505196 16619093 92.4 3.5 18452989 19137073 L9 
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 سه بافتسه زمان (صبح، ظهر و شب) و در در  در منطقه كم ارتفاع و مرتفع هاي متفاوت بيان شدهتعداد ژن   -٢ جدول
  )قلب، عضله و طحالمختلف (

Table 2. The number of differentially expressed genes in the lowland and highland regions at different time 
points (morning, noon, and evening) and in three tissues (heart, meat, and spleen)   

Comparison Number of differentially expressed genes 
Tissue Heart Meat Spleen 
Time                Highland vs. lowland 
Morning 96 128 207 
Noon 86 322 332 
Evening 154 844 91 

Highland 

Morning–noon 81 55 125 

Noon–evening 42 77 86 

Morning–evening 59 127 144 

Lowland 

Morning–noon 89 106 226 

Noon–evening 0 107 129 

Morning–evening 463 166 61 

  

 در ٢٧كروموزوم  رويموجود  IGFBP4ژن  ،در اين ميان
 داشتمشترك  بيان ،دو زمان ظهر و عصر در بافت قلب هر
نيز در منطقه كم ارتفاع  اين ژنافتراقي بيان  ،همچنين و

- اتصال پروتئين خانواده از عضوي ژن . اينشناسايي شد

 به است كه) IGFBP( انسولينشبه رشد فاكتور دهنده
 پلاسما در و شده متصل انسولينشبه رشد هايفاكتور
 را هاIGF عمر نيمه پروتئين اين اتصال. كندمي گردش
 را سلول سطح هايگيرنده با هاآن تعامل و كندمي طولاني

عنوان هب IGFBP4پروتئين  ،طي تحقيقي دهد.مي تغيير
 ينقش ،كه در موش شدمشاهده  تنشاي در شرايط واسطه

 Alessio et) كردميدي در سيگناليگ پاراكرين ايفا يلك

al., 2020 .(به بافت سه اين واكنش از حاكي هايافته 
 در دما افزايش با كه طوريبه بود، روزانه دمايي تغييرات

 مشاهده هابافت ژن بيان در مشخصي هايواكنش روز، طول
 متناظر طوربه هاواكنش اين شب، در دما كاهش با و شد

 هاي داراي تفاوت بيان مربوطترين ژنبيش .كردندمي تغيير
خصوص بافت قلب به به صبح و عصر در هر سه بافت بود،

در منطقه كم ارتفاع، تفاوت بيان ژن قابل توجهي را نشان 
 ،ژن متفاوت بيان شده در بافت عضله ١٢٧٨از تعداد  داد.

مشترك  ،ژن با بافت طحال ٣٧ژن با بافت قلب و  ١٤تعداد 

ترين تعداد بيان متفاوت مربوط به صبح و عصر بود. بيش
 ژن . هيچمشاهده شدمنطقه كم ارتفاع در بافت قلب 

ارتفاع بافت ظهر با عصر منطقه كم در شده بيان متفاوت
 مسيرنتايج حاصل از تجزيه و تحليل  د.شقلب مشاهده ن

بيشتر در مسيرهاي  متفاوت بيان شده هايژننشان داد 
با واسطه سلولي  ايمني هاي پاسخ و گرمايي تنش مرتبط با

. شوندمشاهده مي پاسخ به تنشو  t)هاي (فعال شدن سلول
 حفظ برايها ترانسكريپتوم نشان از تلاش خروس پروفايل

 ايمني مسيرهاي شدن فعال موجب اين داشت و بدن يدما
به بيان ديگر، تنش گرمايي با ايجاد اختلال در  .بود شده

در هاي هاي ايمني، سيستم ايمني خروسعملكرد سلول
تنش را سركوب و در مقابل، حساسيت آن را افزايش  شرايط

اساس  تجزيه و تحليل ماهيت ژني برنتايج  ١شكل  .داده بود
  .دهد نشان مي را فرآيند زيستي

 ١٤ ، DAVIDو PANTHER درشناسي ژني هستيبررسي 
، GADD45B ،S100A8 ،FOSهاي به نام مهمژن 

CEBPD ،CBFB ،SAT1،MPP1 ،F8 ، NMI، 
USP18،CMPK2 ، IFI27L2، DHX58 و CMPK2  را

 تنش درمسيرهاي درگير  نقشي اساسي درنشان داد كه 
  .داشتند ايمنيگرمايي و 
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Fig. 1. The Gene Ontology classification of the biological process. The color guide along the graph shows the 

details of the types of biological processes 
 نشان را زيستي فرآيندهاي انواع جزئيات، نمودار كنار رنگي راهنماي .زيستي فرآيند اساس بر ژني ماهيت بنديدسته -١شكل 

دهدمي
محيطي و ژنتيكي با  تنشبه انواع GADD45B  ژن

كه تعادل   p38/JNK سازي مسيرگري فعالميانجي
دهد. عملكرد اين كند، پاسخ ميآپوپتوزيس را كنترل مي

 Zumbrun). ( استتنظيم رشد و آپوپتوزيس مرتبط  ژن با

et al., 2009 مهار رشد سلولي  در اين ژن تاثير ،در تحقيقي
  با مهار J و تكثير بيش از حد ويروس لوسمي طيور زيرگروه

GADD45B ه است نشان داده شد).(Zhang et al., 2016 
سازگار با ارتفاع  هايخروس، اين ژن در حاضر در مطالعه

دهد تنش گرمايي بيان شده بود كه نشان مي كم صورتبه
سازگار با پاسخ ايمني  ساز و كارتواند تأثير منفي بر مي

مختلف  زاها را در برابر عوامل بيماريبگذارد و آنارتفاع 
پروتئين  با NMI ژنكنش برهم .پذير كندآسيب
كه فعاليت  دهدمينشان  Hsp105b  كننده بهمتصل

مسير  راهاز  (Hsp70) ٧٠پروموتر پروتئين شوك حرارتي
 ).Saito et al., 2014) يابدميافزايش  Stat3 سيگنالينگ

  CEBPD و MPP1  ،CBFBهايژن اثر ،مختلف مطالعات

 در شرايطپاسخ به دما  دررا  و گاو مرغ ،ترتيب در ماهيبه
 Smith et al., 2013; Tu et( اندنشان دادهتنش گرمايي 

al., 2016; Gates et al., 2017.(  ارتباط ژنFOS با ژن 
(He et al., 2000) Hsp70  مشخص نيز و شوك گرمايي

 )Mosser et al., 1997; Sonna et al., 2002( ده استش
با  SAT1 ژن ارتباط ،تحقيقيدر علاوه بر موارد ذكر شده، 

 ده استشمشخص  (Hsp10)   ١٠پروتئين شوك حرارتي
.(Johnson et al., 2005)  منجر به مهار  هاكنشاين برهم

 شودساكاريد ميهاي التهابي ناشي از ليپوپليتوليد ميانجي
(Johnson et al., 2005; Czarnecka et al., 2006.( ژن 

CBFB و MPP1  و اسكلت سلولي در تنظيم  كنشهمبر با
الات بين مسيرهاي سيگنالينگ و اتصدر  تكثير سلولي،

براي اتصالات چسبنده و  و كندسلولي نقش ايفا مي
قشر مغز ضروري  ها در طول توسعهمهاجرت مناسب نورون

علاوه بر  .;Dudok et al., 2013 (Komori, 2003( هستند
 بودندبا سرطان مرتبط  CBFB  و MPP1 اين، دو ژن
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(Smith et al., 2013; Tu et al., 2016; Gates et al., 

مسير در  USP18 ژنگزارش شده است كه  .(2017
در سيگنالينگ سيتوكين در سيستم ايمني نقش دارد كه 

 مشاهده شده پاسخ به گرما در مرغ و ماهيان
 ).Kaltenboeck and Liu, 2013; Kamineni, 2015)است

مرتبط با سيستم ايمني از مسيرهاي  F8 و  IFI27L2دو ژن
 ;Chen et al., 2011)    دهندمختلفي به التهاب پاسخ مي

Tassanakajon et al., 2013; )Monson et al., 2015. 

 S100A8 هايبيشترين ميزان تفاوت بيان ژن مربوط به ژن
قلب و "در و  "عضلهقلب و " بين در ترتيببه  CMPK2 و

 مونوسيت هايسلول تمايز دراين دو ژن نيز  كه بود "طحال
 مختلف هايعفونت به پاسخ در ايمني سيستم تنظيم و

and ; Zhang2016 ,et al. Ma ( نقش داشتند ويروسي

2017 ,et al.; Zhang 2016 ,Cao(. 8هايژنA100S و 
CMPK2  را نشان بيانبيشترين  عصر-هعضلنمونه در 

مسير  ،هاي مهم مشاهده شدهجمله مسير از .ندداد
 ErbB ، سيگنالينگA مسير آنفلوانزاي، چسبندگي كانوني

مسير چسبندگي  بود.گليسروفسفوليپيد  سوخت و سازو 
-عضلهنمونه ، در در عملكرد سيستم ايمنيبا تاثير كانوني 

كه با  A مسير آنفلوانزاي همچنين، .بودغني شده  صبح
مشاهده صر ع -قلب نمونهايمني ذاتي در ارتباط است، در 

 هاژن سازيغني نتايج در كه ErbB سيگنالينگ مسير .دش
 اردك در گرمايي تنش با ارتباط در ترپيش ،شد مشاهده

 سوخت و ساز). Kim et al., 2017( بود شده يافت نيز
 چربي، متابوليكي مسير يك عنوانبه گليسروفسفوليپيد،

 هايپاسخ در انرژي هموستاز حفظ در مهمي نقش
 در زيستي فرآيندهاي و از كندمي ايفا دما كنندهتنظيم

 شودمي محسوب گرمايي تنش در شرايط ايمني سيستم
)Renaudeau et al., 2012; Das et al., 2016.(  تجزيه و

- مرغان تجاري كرهتحليل بيان افتراقي ژن ميان بافت كبد 

انتقال داده شده  قيزستانرق اي (هانهيوپ) كه به كشور
نشان  جديد محيطژن داراي تفاوت بيان را در  ٣١٥، بوند

 KEGG شناسيمسير پايگاه هستي تحليل و داد. تجزيه

انرژي  سوخت و ساز در مسيرهايرا ها اين ژن درگيري
 مانند فرآيندهاي متابوليك لاكتات و فرآيند كاتابوليك

 گلوكونئوژنز،/گليكوليز پيروات، سوخت و سازگليسرول، 
 ,.Kumar et al). نشان داد سيترات هايچرخه و بيوسنتز

دو لاين  رويتجزيه تحليل بافت كبد  ،همچنين (2019
ها و شناسايي ژن جهت لگهورن و فايومي مرغخون هم

تفاوت ، و ويروس نيوكاسل گرمايي تنشمسيرهاي مرتبط با 
بدن در طول حفظ هموستاز  جهت SLCO1B1بيان ژن 

 Wang)را نشان داد ( گرمايي تنشپروسه التهابي و شرايط 

et al., 2020 .بيان متفاوت انواع ديگري  ،حاضر در مطالعه
 و  SLC2A9چونهاي ناقل همكدكننده پروتئين هايژناز 

SLCO4C1  د.شمشاهده  
كوتاه  هايخوانش رديفيبا هم :ASE-SNPو   SNPشناسايي

د تعدا ،هاژنوم مرجع براي هر نمونه و سپس تجميع آن روي
- ترتيب در بافتبه SNP ١١٦٩٣٩٤و  ٣٨٨٢٢٤، ٤٧٥٩٩٦

هاي قلب، عضله و طحال شناسايي شدند. پس از انجام 
 ٣/٧( ٢٨٥٢٩)، درصد ٣/١٠( ٤٨٩٠٦كاي اسكوئر،  آزمون
 ASE-SNP عنوانبه SNP درصد) ٥/٦( ٧٦٢٥١) و درصد

. )>٠٥/٠P( هاي قلب، عضله و طحال مشاهده شدندبافت در
، ٧٩١٩ها مربوط به تعداد ASE-SNPد اين شمشخص 

(شكل  عضله و طحال بودند ژن در قلب، ١٠٥٩٠ و ٦١٨٢
هاي مشترك SNPژن در هر سه بافت  ٥١٤٠). تعداد ٢

نتايج  داراي عدم تعادل در بيان نشان دادند. علاوه بر آن در
ن ژ ٦٤٦ژن بين عضله و قلب، تعداد  ١٧٣پوشاني، تعداد هم

-ASEژن بين قلب و طحال  ٢٠٥٨تعداد  طحال و عضله و

SNP  داشتندمشترك.  
ها به تفكيك هر نمونه (خروس) SNPو   ASE-SNPتعداد

طور متوسط در هر يك . بهاستقابل مشاهده  ٢در جدول 
و  SNP ١٩٦و  ١٦٠ ،٤١٣تعداد ، مگاجفت باز ژنوم طيور

هاي قلب، ترتيب در بافتبه ASE-SNP ٧٣و  ٤٥، ٢٣تعداد 
هاي مشترك در هر سه بافت عضله و طحال كشف شد. ژن
دليل بودند به SNPمورد  ٥٠كه داراي فراواني بيش از 

ها در تغيير سطح بيان ژن و فراواني بالاي اهميت اين جهش
 در سايت ژن كد آن متمايز شدند كه مربوط به نه ژن با 

Ensemble يا نام ژن ENSGALG00010001560 ،notch2 ،
LOC101751181 ،CFAP77 ،ENSGALG00010026881 ،

ENSGALG00010021524 ،ENSGALG00010020997 ،
GRIK3  وRGS6  بودند. ژنLOC100859631   با نامantigen 

WC1.1-like   طيور با تعداد  ١٦و موجود روي كروموزوم
٤١٤   SNP داراي بيشترينSNP  داراي عدم تعادل در بيان

  در بافت طحال بود.
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Fig. 2. Venn diagram of number of genes related to ASE-SNPs in three tissues of heart, muscle, and spleen 

   ها در سه بافت قلب، عضله و طحالASE-SNP اهاي مرتبط بتعداد ژن دياگرامون -٢ شكل
 

مسير مرتبط با تنظيم  ،يكي از مسيرهاي درگير اين ژن
-NF و STAT ،AP-1رونويسي  عوامل وسيلهبهرونويسي 

Kb تنشها، ترتيب در پاسخ به سيتوكينبود كه به 
ساير  كرد.ها را تنظيم مياكسيداتيو و التهاب بيان ژن

مسيرهاي مرتبط ژني شامل سيگنالينگ سلولي و مرگ 
داراي  هايژنمسيرهاي  .ندسلولي و چرخه سلولي بود

ASE، مسيرهاي درگير در تجزيه و تحليل بيان ژن  مشابه
هاي ماهيت و مسير تجزيه و تحليل. ندبودو ايمني)  تنش(

 و  Pantherبانك اطلاعاتي روي برخطصورت هژني ب
DAVID، هاي مختلف به را در ارسال پيام ژن نه نقش اين

انتقال ها و داخل سلول و ايجاد تغييراتي در عملكرد آن
در  سيناپس تحريكي در سراسر سيستم عصبي نشان داد.

پروفايل  تجزيه و تحليلاين پژوهش، نتايج حاصل از دو 
هاي مشترك در هر منظور شناسايي ژنبه ASE بيان ژن و

 .، با يكديگر تلفيق و مقايسه شدندتحليل و تجزيهدو 
را هيچ ژن مشتركي بين دو مجموعه نتايج  ،مقايسه نتايج

تفاوت مشاهده ه . اين يافته حاكي از آن است كان ندادنش
دليل عوامل شده در پروفايل بيان ژن، ممكن است به

 تفاوت در بيان آن، علت وباشد پس از رونويسي  و رونويسي
اشتراك در  عدم وجود ،طور قطعبه .باشدن هاآلل در سطح

هاي با بيان را در ژننتايج، وجود بيان اختصاصي آللي 
ها، لازم است تر يافتهكند. براي تفسير دقيقمتفاوت رد نمي

هاي مطالعه، جمعيت مورد اطلاعات بيشتري در مورد روش
. مرتبط در نظر گرفته شودژنتيكي مطالعه و ساير عوامل 

گزارش  هايASE-SNP تعداد در شده واريانس مشاهده

- و ژن بافت نوع چون مختلفي عواملتابع  ٣جدول شده در

 در جهش بودن هتروزيگوت ،بافت در هر هاي بيان شده
 هرصورت كه  بدينشده و ميزان بيان ژن بود.  بيان مناطق

 ميزان اندك تفاوت ،باشد بيشتر ژن بيان كلي ميزان چه
  .استبيشتري قابل شناسايي  آماري توان با آلل دو بيان
با  ٢كروموزوم شماره  رويها ASE-SNPترين تعداد بيش

در قلب، عضله و طحال يافت  ١٧٣٠و  ٢٧٣٦، ٥٢٩٥تعداد 
با طول  ASE-SNP). نتايج نسبت تعداد ٣شد (شكل 

هاي مختلف نشان داد كه ارتباط مستقيمي بين كروموزوم
ها وجود هاي يافت شده و طول كروموزومASE-SNPتعداد 
همگن و با  رونويسي در تمام طول ژنوم با يك توزيع ندارد.

برخي  ،عبارت ديگرگيرد، بهپوششي يكسان صورت نمي
هايي هستند كه بيان هاي بيشتر و يا ژننواحي حامل ژن

(بيان) در  بيشتري در بافت مورد بررسي داشته و رونويسي
اين نواحي  ،بيشتر صورت گرفته است. در نتيجه ،آن مناطق

د. بدين سهم بيشتري از كل ترانسكريپتوم سرهم شده دارن
هاي موجود در اين نواحي نيز فراواني بالاتر SNP ،ترتيب

در  اند.داشته و بعد از فيلتر همچنان در ليست باقي مانده
 ١٧٤بيش از  ،RNA-Seqهاي پژوهشي با استفاده از داده

گوشتي شناسايي  در ترانسكريپتوم جوجه SNPهزار نشانگر 
ه داد نشان  ASEحالت درصد) ١٤( ٢٤٠٠٠ حدود و شد
 ٧/٣ شده فقط هاي شناساييASE-SNP مجموع از. شد

 از درصد ٨٣ و بودندبافت مشترك  سه هر ها درآن درصد
ASEنتايج  .دادند نشان نامتعادل بيان ،بافت يك در فقط ها

 جوجه در بافت به وابسته ساز و كار يك  ASEنشان داد
  (Tomlinson et al., 2021).است گوشتي 
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 هاهاي كشف شده در هر يك از بافتSNPو  ASE-SNPتعداد  -٣جدول 
Table 3. The number of ASE-SNP and SNP discovered in each of the teassues 

Spleen Muscle Heart 
Tube code   

T
im

e
   R

eg
io

n
  

ASE-SNP 
SNPs  ASE-SNP 

SNPs  ASE-SNP 
SNPs  

%  No  %  No  %  No  
3.87 2349 60681  15.16 3105  20484  11.23 3099  27587  H1 

A
M

 

H
ig

hl
an

d
 

3.63 2420 66593  5.17 1077  20814  18.28 5585  30549 H2  
15.25 8729 57222  10.58 1583  14966  8.24 1500  18196 H3  
3.62 2202 60814  14.66 2027  13825  11.23 1926  17153  H4  

N
oo

n
 

3.6 2581 71641  13.08 2348  17955  11.03 3451  31284 H5  
2.9 1763 60731  9.82 787  8014  18.81 4245  22573 H6  

4.17 2988 71724  7.33 2171  29615  9.65 2458  25466 H7  

P
M

 

3.36 1939 57656  6.09 1490  24466  9.82 2255  22961 H8  
3.33 2377 71469  4.31 939  21800  3.21 1150  35788 H9  
3.84 2166 56472  5.52 1337  24229  9.87 2507  25411 L1 

A
M

 

L
ow

la
nd

 

3.02 1685 55728  5.52 1509  27337  8.47 1362  16083 L2  
3.24 2037 62834  4.48 901  18632  9.17 2036  22214 L3  
3.91 2217 56632  5.39 1144  21218  9.29 1491  16049 L4  

N
oo

n
 

20.22 16357 80898  12.79 2296  17954  9.89 2214  22389 L5  
2.92 1785 61126  4.74 1308  27585  4.44 1894  42662 L6  

24.59 16425 66808  6 1574  26223  5.23 2507  47939 L7  

PM 

2.83 1603 56587  4.45 1022  22965  5.94 7492  7928 L8  
4.94 4628 93778  6.34 1911  30140  3.96 1734  43762 L9  
6.52  76251  1169394  7.35  28529  388224  10.27  48906  475996  Total     

  

 
Fig. 3. Number of detected ASE-SNP in each chromosome. Blue, red, and green colors indicate the number of 

ASE-SNPs in heart, muscle, and spleen, respectively. 

قلب، عضله  را در ASE-SNPترتيب تعداد . رنگ آبي، قرمز و سبز بهكروموزوم هر شناسايي شده در ASE-SNP تعداد -٣شكل
  دهد.و طحال نشان مي

 جايگاه ٢٧٥٤٦٧٤و  ٨٢٩٩٣١٧ ،١٦٥٠٦٤٢٥از تعداد كل 

شمارش تعداد خوانش  ،قلب، عضله و طحال)ترتيب در به(
 %٥/٤طور متوسط هدر آلل جايگزين و مرجع سه بافت ب

 %٥٢به  ٤٨ وقلب در  %٥٨به  ٤٠( اريب به نفع آلل مرجع
به  ارجحيتمعني اين نتايج به .در عضله و طحال) نشان داد

اريب  مقداري معمولاً دهدنشان مي كه استنفع آلل مرجع 
 اين .Degner  et al., 2009)( سمت آلل مرجع وجود داردبه

 يابي،خطاي توالي جمله از متفاوتي دلايل به تواندمي اريب
 mappingيا يابينقشه (يابيمكان خطاي خصوصو به

 بنابراين .مرجع) باشد ژنوم روي RNA-Seq هايخوانش
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دهد كه ژنوم مرجع پايين نشان مي ميزان اريب نسبتاً 
و كيفيت  كار رفته استبه RNAيابي مناسب براي نقشه

پژوهشي در سه بافت  طي يابي هم مناسب بوده است.نقشه
بررسي عدم  ،راك مرغ پليموث عضله و هيپوتالاموس كبد،

 هاي مربوطه انجام شد. تعدادSNPتعادل آللي و كشف 
١١٣٣٨ ASE-SNP خوانش تعداد. ه بودندشد شناسايي 

 اريب اين. بود جايگزين آلل از بيشتر ،مرجع آلل ازايبه
 منظور كاهشبه مشاهده شد. هاSNP درصد ٦٥ براي تقريباً 
 بالاتر يابيدرصد مكان به و دستيابي مشاهده شده اريب

ها خوانش assemblyيا  سرهم كردن راهبرداز ، هاخوانش
استفاده  بااستفاده شد و محققين اين پژوهش  كاذب ژنوم به

 Lopez) دست يافتند بيشتر يابيمكان به از ژنوم كاذب

Pinto et al., 2014.(  
-ASE  وSNP نوع  ١٢ ،مطالعه حاضردر  :ASE-SNPانواع 

SNP شد. چهار نوع از نوع جايگزيني عامل و  شناسايي
(جدول ها از نوع جايگزيني غيرعامل بودند هشت نوع از آن

ها، از نوع جايگزيني نوكلئوتيدي عامل نترين آشايع). ٤
در بافت عضله و طحال  %٧٧در بافت قلب و  %٧٤بودند كه 

در  جايگزيني نوكلئوتيدي عامل ،همچنينشد. را شامل مي
ASE-SNPدر بافت %٧٥در بافت قلب و  %٧٠ ميزانبه ها -

نسبت جايگزيني  هاي عضله و طحال مشاهده شد.
 در )(Ts/Tv نوكلئوتيدي عامل به جايگزيني غيرعامل

SNPقلب برابر با  هاي داراي عدم تعادل در بيان در بافت
 ترتيببه هاSNPدر و  ٣و در عضله و طحال برابر با  ٣/٢
كاهش و  عضله و طحال بود ،در بافت قلب ٢/٢و  ٣/٣، ٩/٢

 يهاSNP در دو بافت قلب و عضله براي Ts/Tvنسبت 
 هاي يافتSNPيان نسبت به مجموع ب در عدم تعادلداراي 

 Dar et al. (2023) اين نتايج با مطالعه را نشان داد. شده
اسب  روي Arefnejad et al. (2015)و  جوجه گوشتي روي

د نتواندو مدل جايگزيني مي هر .داشت مطابقتكاسبين، 
امكان اين كه جايگزيني آمينه شوند. اما  باعث تغيير اسيد

آمينه  نسبت به جايگزيني عامل، توالي اسيد غيرعامل
هاي تفاوت ،همچنينپروتئين را تغيير دهد بيشتر است. 

 توالي اسيدتغيير بيوشيميايي محصولات پروتئيني مرتبط با 
 براي جايگزيني نوكلئوتيدي غيرعامل بيشتر است. با آمينه

كه جايگزيني نوكلئوتيدي غيرعامل سبب  توجه به اين
 تواندمي ،شودمي DNAتغييرات گسترده در شكل رشته 

چگونگي اتصال فاكتورهاي رونويسي و در  روياثر بيشتري 
  .داشته باشدنهايت بيان ژن 

  كلي گيرينتيجه

ي افهرستي از تعداد قابل ملاحظه ،اين مطالعه ،در مجموع
SNP نسكريپتوم خروس را ارائه مي دهد كه امكاناتر روي -

را  RNA-Seqهاي و استفاده از داده SNPپذيري شناسايي 
 ASE-SNPنمايد. مقايسه پروفايل بيان ژن و تاييد مي

 پرورشي هايمحيط با سازگار هايسويه در شده كشف
 هايژن شناسايي براي توانندمي ارتفاع نظر از مختلف
 ارتفاع كم يا مرتفع منطقه در پرورش به پاسخ با مرتبط

 به گاريساز با احتمالاً  هاورد استفاده قرار گيرند و اين ژنم
دليل اختلاف تعداد  .هستند مرتبط پرورشي محيط
SNP هاي شناسايي شده در اين مطالعه و مطالعات قبلي

ابي و ها، نوع بافت مورد ارزيناشي از تفاوت سويه احتمالاً 
ا در ه. تفاوت بيان آللاستها ساير عوامل موثر بر بيان ژن

و  شده فنوتيپي تنوع سازتواند زمينهمي SNPيك موقعيت 
از  تريعميق ها موجب دركگونه جهشي اينشناساي
هاي و واريانت چگونگي تنظيم بيان ژنرونويسي،  فعاليت

خش بكننده توجيه احتمالاً  ها شده وتاثيرگذار بر بيان ژن
 وبوده بيماري  به حساسيت نظر از تنوع از قابل توجهي

 را متفاوت پرورشي شرايط در محيطي هايتنش تحمل
 هك هاييژن از بنا به گزارشات قبلي، برخي كند.فراهم مي

 رابطه اقتصادي مهم صفات با دهندمي را نشان ASE حالت
- ا مير فنوتيپ و ژنوتيپ بين ارتباط ،هاآن وسيلهبه و دارند

مناسب  ديد،ج منبع ،ASE-SNP ،كرد. بنابراين توان برقرار
 نژاد اصلاح متخصصان روي پيش انتخاب براي را مطلوبي و

رود و. مطالعه حاضر سرآغازي بر خواهد داد و طيور قراردام 
ست عصر جديدي از ارزيابي و انتخاب در حيوانات اهلي ا به

كس هاي اميگيري از سطوح مختلف دادهتواند با بهرهكه مي
وند ر ،اقتصادي و كارآمد ،عنوان روشي موثرادامه يابد و به

  پيشرفت ژنتيكي را در طيور بهبود بخشد.
 
 
 
 
 
 
 

 



  ...واسكلتي فت قلــب، عضـــله در سه با يآلل ياختصاص انيژن و ب انيب ليپروفا ياسهيمقا مطالعهو همكاران:  مينا سليم پور          ١٤
 

  هايك از بافت در هرو نسبت جايگزيني عامل به غيرعامل  هاASE-SNPو   SNPانواع  -٤جدول 
Table 4. SNPs and ASE-SNP types and Ts/Tv ratios in tissues 

Type 
Heart 

 
Muscle 

 
Spleen 

 

 SNPs % 
ASE-
SNP 

% SNPs % 
ASE-
SNP 

% SNPs % 
ASE-
SNP 

% 

Transversion SNP 
A/C 4870 2.9 1669 3.5 11697 2.7 667 2.8 7165 3.5 2014 2.6 
C/A 5549 3.3 1796 3.7 12125 2.8 851 3.5 8270 4 2559 3.3 
A/T 5102 3 1797 3.7 11169 2.6 688 2.8 7535 3.7 2285 3 
T/A 5152 3.1 1874 3.9 11341 2.6 695 2.9 7367 3.6 2515 3.3 
C/G 5708 3.4 1807 3.8 13965 3.2 820 3.4 8519 4.1 2515 3.3 
G/C 5675 3.4 1844 3.8 13479 3.1 793 3.3 8382 4.1 2517 3.3 
G/T 5404 3.2 1767 3.73 11998 2.8 753 3.16 7896 3.8 2498 3.2 
T/G 4731 2.8 1590 3.36 11687 2.7 630 2.64 7056 3.4 2156 2.8 

Transition SNP 
C/T 35777 21.5 9273 19.5 86402 20.1 4954 20.78 54601 26.8 17027 22.3 
T/C 26150 15.7 7296 15.4 79297 18.5 3759 15.77 40751 2 11501 15 
A/G 26029 15.6 7275 15.3 78849 18.4 3700 15.52 40464 19.8 11678 15.3 
G/A 36093 21.7 9373 19.7 86034 20.1 5531 23.20 5411 2.6 16986 22.2 
Total 166240 100  47361 100  428043 100  23841 100  203417 100  76251 100  
Ts/Tv 2.94 2.34 3.39 3.04 2.27 3 
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