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Abstract 

Introduction: High fertility of goats is a key economic trait that has a direct impact on production efficiency in 
the goat industry. Many goat breeds have one or two kids per litter, and as the number of kids per litter increases, 
the amount of meat, milk, and other related products increases in proportion. The oviduct, as the main route of 
gamete transmission, plays a key role in mammalian fertility and provides a suitable environment for oocyte 
maturation, sperm capacitation, fertilization, and early embryo transfer. The follicular phase, which is 
accompanied by an increase in follicle-stimulating hormone (FSH) levels and the growth of dominant follicles, is 
of particular importance because it plays an important role in oocyte maturation and fertility. Among the many 
types of gene expression data, RNA-seq data has a great advantage over other types of data due to its high 
throughput and inclusion of sequences of transcribed regions and coverage of all these regions. In recent years, 
computer capabilities have made it possible to analyze this volume of data in a timely and cost-effective manner. 
One of the advantages of using RNA-seq data is the identification of new genes. The study aimed to identify 
oviductal genes in two groups of goats, low fertility (birth of one kid) and high fertility (birth of two or more kids), 
and to analyze the ontology of index genes, metabolic pathways, and molecular processes involved in the foetal 
stage. 
Materials and methods: To investigate gene expression patterns in oviduct tissue, RNA-seq data from 12 
samples of 3-year-old female Yushang goats sequenced by China Agricultural University using the Illumina 
NovaSeq 6000 platform were used. The original SRA format files were converted to FASTQ format using SRA 
Toolkit v2.10.2 software. Data quality was assessed using FastQC v0.11.9 software and its graphical interface in 
a Java environment. Based on the quality assessment results, if necessary, paired-end data were corrected and 
cleaned using Trimmomatic v0.39 software. After cleaning, the data were again evaluated for quality with 
FastQC. To prepare the reference genome for alignment, its indexing was performed using Hisat2 v2.2.1 software, 
and then, using the same software, the cleaned reads were aligned to the reference genome. The SAM format 
outputs were converted to BAM format and sorted, indexed, and prepared for the next steps using the Samtools 
software package. Cufflinks v2.2.1 was used to assemble the transcriptomes, and after independent assembly of 
each sample, the transcriptome files generated were merged with the Cuffmerge software and converted into a 
single reference file. Finally, to display the results in the form of graphs and charts, the CummeRbund package 
was used in the R software environment, and gene ontology and biological pathway analyses related to 
differentially expressed genes were performed using the GENECARD (https://www.genecards.org) and DAVID 
(https://david.ncifcrf.gov/) databases. 
Results and discussion: A total of 69,005 gene identifiers were detected across both groups, from which only 
those with a |log₂ fold change| ≥ 3 and q-value<0.05 were selected as differentially expressed genes (DEGs), 
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resulting in 22 candidate genes. The highest expression levels were observed in LGALS15, LGALS16, U1, and 
XLOC_03533. The most prominent gene in terms of expression difference between the two groups was 
XLOC_019343, which showed greater expression in the low-fertility group but remains uncharacterized in public 
databases. XLOC_03533 was the most highly expressed gene in the high-fertility group, while LGALS15, 
LGALS16, and U1 were dominant in the low-fertility group, with the largest expression disparities. These genes 
are implicated in critical reproductive processes such as endometrial remodeling, embryo implantation, placental 
formation, and structural and functional adaptations of the reproductive system. 
Conclusions: 22 genes associated with high and low fertility were identified on the transcriptome of the samples, 
which played a role in processes such as pregnancy establishment, endometrial remodeling, embryo implantation 
and placenta formation, regulation of the pH of the fallopian tube for sperm entry, prevention of some placental 
diseases, pathological inflammatory response, structural and functional adaptation for reproductive processes, and 
regulation of the gestation period. The results of this study can provide additional information to understand the 
relationship between effective genes and their pathways on the effect of fertility rate in Yushang goats, which can 
be generalized to other goat breeds. 
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  مقاله پژوهشي

در فاز فوليكولي مرتبط با باروري مجراي تخمدان هاي بافت مطالعه بيان افتراقي ژن
 نسكريپتومياهاي تربا استفاده از داده در بز

 ١ميلاد غلامي طاحونه، *١مرادي شهربابك حسين، ١فاطمه اسماعيلي ليما

  گروه علوم دامي ، دانشكده كشاورزي و منابع طبيعي، دانشگاه تهران -١
 

  )١٢/٠٦/١٤٠٤: برخط انتشارتاريخ  – ٠٤/٠٥/١٤٠٤تاريخ پذيرش:  – ٠٢/٠٥/١٤٠٤تاريخ بازنگري:  – ٢٦/٠١/١٤٠٤(تاريخ دريافت: 

     چكيده

هاي توليدمثلي تأثير هاي توليدمثلي مهمي در پستانداران ماده هستند كه مستقيماً بر چرخه فحلي و توانايياندام ،هاتخمدان
يونشانگ، شامل دو گروه با ميزان باروري پايين و نژاد هاي مرتبط با تخمدان در بز گذارند. هدف اين پژوهش، شناسايي ژنمي

هاي مولكولي دخيل در منظور شناسايي مسيرهاي متابوليكي و فعاليتي شاخص بههاشناسي ژنهستي تجزيهباروري بالا و 
ساله نژاد بز سياه نمونه از بافت مجراي تخمدان بزهاي سه ١٢  mRNA توالي نسكريپتومامراحل آبستني است. در اين مطالعه، تر

 و  FastQC افزارهايها با استفاده از نرمدادهپردازش استخراج و ذخيره شد. پيش  NCBI يونشانگ از پايگاه اطلاعاتي
Trimmomatic   افزاريها با استفاده از بسته نرمبيان افتراقي ژن تجزيه. شدانجام Cufflinks   ها با شناسي ژنهستي تجزيهو

روه نسكريپتوم دو گاشناسه ژن روي تر ٦٩٠٠٥صورت گرفت. در نهايت،   GENECARDو  DAVIDهاي دادهكمك پايگاه
انتخاب شدند كه شامل  ،هاي شاخصعنوان ژنبه  q-value < 0.05و   log2 fold change ≥ ±3هايي با  شناسايي شد، تنها ژن

ترين ژن از نظر مشاهده شد. شاخص XLOC_03533 و LGALS15 ،LGALS16 ،U1هاي ژن بود. بيشترين ميزان بيان در ژن ٢٢
هاي اما در پايگاه ،بيشتر بيان شده ،تراست كه در گروه باروري پايين  XLOC_019343،ميزان بيان در هر دو گروه، شناسه ژن

و در گروه با باروري پايين   XLOC_03533. بيشترين بيان در گروه با باروري بالا مربوط به ژناستاطلاعاتي فاقد نام اختصاصي 
ها در فرآيندهايي مانند بيان را نيز نشان دادند. اين ژناست كه بالاترين تفاوت   U1و  LGALS15،LGALS16هاي مربوط به ژن
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  مقدمه

) براي مدت طولاني براي رفع نياز Capra hircusگونه بز (
 ,.Shah et al(است  انسان به گوشت پرورش داده شده

يك ويژگي اقتصادي كليدي  ،. باروري بالاي بزها)2019
است كه تأثير مستقيمي بر بازده توليد در صنعت پرورش 
 ،بز دارد. بسياري از نژادهاي بز در هر بار زايمان از نظر تعداد

تعداد بزغاله در هر يك يا دو بزغاله دارند كه با افزايش 
مقدار توليد گوشت، شير و ساير  ،زايمان به همان نسبت

 ,.Liu et al(كند محصولات مربوط به آن افزايش پيدا مي

2021( . 

ها، نقشي عنوان مسير اصلي انتقال گامتمجراي تخمدان، به
كليدي در باروري پستانداران دارد و محيط مناسبي را براي 

سازي اسپرم، لقاح، و انتقال اوليه فيتبلوغ تخمك، ظر
فاز فوليكولي كه با   .)Hunter, 2012(كند جنين فراهم مي

) و رشد FSHافزايش سطح هورمون محرك فوليكول (
اي برخوردار هاي غالب همراه است، از اهميت ويژهفوليكول

است؛ چرا كه نقش مهمي در بلوغ اووسيت و قابليت باروري 
. مطالعات اخير با استفاده از )Ganguly et al., 2013( دارد

RNA-Seq هاي ها و ژنه پروتئيناند كدر بز نشان داده
زي ساشوند كه به ظرفيتخاصي در فاز فوليكولي فعال مي

و تسهيل لقاح كمك  اسپرم، تنظيم ميكرو محيط لومن
بررسي  ،. به همين دليل)Wang et al., 2021(كنند مي

ها در اين فاز و در نژادهاي مختلف بز الگوي بيان ژن
مرتبط با هاي كليدي تواند اطلاعات مهمي در زمينه ژنمي

  .باروري فراهم كند
هاي مرتبط با صفات اقتصادي، از ها و پروتئينمطالعه ژن

هاي كليدي در بهبود عملكرد جمله باروري، يكي از بخش
 .)Abdoli et al., 2016( شودحيوانات اهلي محسوب مي

كننده پيچيده و دقيق، تعيين سازوكاريعنوان بيان ژن، به
نحوه بروز فنوتيپ از ژنوتيپ است و تغييرات در اين فرآيند 

گيري صفات متفاوت در توليدمثل منجر تواند به شكلمي
در زمينه توليدمثل، نقش . )Banabazi et al., 2012(شود 

ها در تنظيم فرآيندهاي كليدي تخمدان miRNAحياتي 
مانند فوليكولوژنز، بلوغ تخمك، عملكرد جسم زرد و پسرفت 

 ;Otsuka et al., 2008 (خوبي اثبات شده است آن به

Sheedy et al., 2010; McBride et al., 2012(.  اين
عنوان توانند بهكننده ميهاي كوچك تنظيممولكول

درماني بالقوه در بهبود باروري  نشانگرهاي زيستي يا اهداف
  .مورد توجه قرار گيرند

مطالعات پيشين روي مجراي تخمدان، رحم و محور 
ها و اي از ژنمجموعه ،(HPG)گناد-هيپوفيز-هيپوتالاموس

اند كه در تنظيم مسيرهاي سيگنالينگي را معرفي كرده
فرآيندهاي توليدمثلي مانند فوليكولوژنز و بلوغ اووسيت 

 Miller & Auchus, 2011; Chang et). سي دارندنقش اسا

al., 2017)  هاي كدكننده، علاوه بر ژنRNA هاي
هاي كليدي در اين كنندهعنوان تنظيمغيركدكننده نيز به

عنوان مثال، به (Pan et al., 2012). اندمسيرها شناخته شده
در  CDC25C وBMP-15 ،GDF9 ، BMPR1Bهايژن

هاي توليدمثلي بز بيان بالايي دارند و نقش مستقيم بافت
 ,.Wang et al). كننددر بهبود عملكرد باروري ايفا مي

 FecB (Booroola) ندهاي خاصي مانهمچنين، ژن (2021

دهند، اهميت ژنتيكي گذاري را افزايش ميكه نرخ تخمك
 .)Menchaca et al., 2002(بارزي در توليدمثل بزها دارند 

يابي كل رونويسي اخير نيز بر نقش هاي حاصل از توالييافته
ها در تنظيم پيچيده توليدمثل miRNAها وncRNAحياتي 

 ,Wang et al., 2020; Liu & Fang) داردتأكيد پستانداران 

2022; Sun et al., 2022; Zhao et al., 2023). 
  RNA-seqهاي هاي بيان ژن، دادهدد دادهدر ميان انواع متع

توالي نواحي رونويسي  به سبب پُربرونداد بودن و شامل شدن
داراي مزيت زيادي  ،شده و پوشش دادن همه اين نواحي

 ،هاي اخيردر سال .ها هستندنسبت به ساير انواع داده
ها را در زمان و با اين حجم از داده تجزيهاي، امكانات رايانه

است. از مزاياي استفاده از  پذير ساختههزينه كم امكان
 Gan( است هاي جديد شناسايي ژن RNA-seq هاي داده

et al., 2010; Tohidi Nezhad et al., 2015( اساس اين .
) به قطعات mRNA( نسكريپتوماروش براساس برش كل تر

 Haas( استيابي همه اين قطعات توالي ،كوچك و سپس

& Zody, 2010(هاي از روي تعداد خوانش ،رو. از اين
توان به يك معيار يابي شده براي يك ناحيه خاص ميمكان

 & Ekblom(دقيق از ميزان رونويسي آن ناحيه رسيد 

Galindo, 2011; Wu et al., 2020( شاخص بيان ژن يا به .
معيار بيان ژن در اين روش، محاسبه تعداد  ،عبارت ديگر

ازاي هر يك ميليون خوانش يا قطعه در حد كيلو باز به
 ,.Mostert et al( است) FPKM( يابي شدهخوانش مكان

 كه اين شاخص براي طول ژن و تعداد كل ،)2018

يابي شده در هر نمونه تصحيح شده و هاي مكانخوانش
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هر طول و تعداد هاي مختلف با شده براي ژن مقادير برآورد
 Gholami Tahoone(است خوانش قابل مقايسه و آزمون 

& Moradi SharBabak, 2022(. 

اولين نژاد  (Yunshang black goat) انگ سياهبز يونش
دليل عملكرد توليدمثلي رسمي بز سياه در چين است كه به

هاي عنوان يكي از منابع ژنتيكي ارزشمند در برنامهبالا به
شود. اين نژاد داراي نرخ چندقلوزايي اصلاح نژاد شناخته مي

ه در هاي متولدشدبسيار بالايي است؛ ميانگين تعداد بزغاله
طور معمول بيش رأس است، يعني به ٧/٢هر زايش حدود 

دهد آيد. اين نشان مياز دو بزغاله در هر زايش به دنيا مي
چندقلوزا (دوقلو يا بيشتر)  ،هااز زايشدرصد  ٧٠كه بيش از 

طور قابل توجهي بالاتر از نژادهاي هستند، كه اين ميزان به
 ٥٠معمولي بز است كه معمولاً نرخ چندقلوزايي كمتر از 

 .)Wang et al., 2021; Sun et al., 2022( دارنددرصد 
بر نرخ زايش بالا، بز يونشانگ از نظر بلوغ جنسي  علاوه

دو دوره انايي داشتن ماهگي)، تو ٨تا  ٧زودرس (در حدود 
توجه نسبت به ساير و بازده اقتصادي قابل زايش در سال
يا نژادهاي بومي   Dazu black goat ،Baiyuنژادها مانند 

جنوب آسيا، برتري دارد. بر همين اساس، مطالعه دقيق بيان 
تواند ها در مجراي تخمدان بز يونشانگ ميافتراقي ژن

اسايي كرده مسيرهاي ژنتيكي مؤثر بر صفات باروري را شن
در سطح هاي بز و در ارتقاء عملكرد توليدمثل در جمعيت

 ,.Liu & Fang, 2022; Sun et al( نقش داشته باشد جهان

2022( .  
نقش مؤثري  داراي شد مجراي تخمدان بيانور كه طهمان

بهبود ژنتيكي  از مسير و  استدام  در فرايند باروري و تولد
توان عملكرد مناسبي در اين زمينه ايجاد كرد كه با اين مي

هاي مرتبط با حال، اطلاعات در مورد هويت و نقش ژن
. )Ling et al., 2015( محدود است باروري هنوز در بز نسبتاً 

هاي مربوط به شناسايي ژن ،اين پژوهشهدف  ،رواز اين
باروري پايين (فقط مجراي تخمدان در دو گروه بز با ميزان 

 ،يك بزغاله) و باروري بالا (زايمان دو يا چند بزغاله) است
هاي شاخص، بتوان شناسي ژنهستي تجزيهكه در نهايت با 

هاي مولكولي درگير در مسيرهاي متابوليكي و فعاليت
  .مراحل آبستني را شناسايي نمود

  هاروشو مواد 

مجراي تخمداني، براي بررسي الگوهاي بيان ژني در بافت 
نمونه از بزهاي ماده  ١٢مربوط به  RNA-seq هايداده

دانشگاه كشاورزي چين  وسيلهبهساله نژاد يوشانگ كه سه
يابي توالي Illumina NovaSeq 6000 با استفاده از پلتفرم

ها در تاريخ شده بودند، مورد استفاده قرار گرفتند. اين داده
 با شناسه NCBI عاتيدر پايگاه اطلا ٢٠٢٢جولاي  ١٤

SRA: SRX16018857  اندمنتشر شده. 

شش نمونه مربوط به فاز فوليكولي چرخه فحلي استخراج و 
 (FL) و باروري پايين (FH) در دو گروه باروري بالا

 Sun بندي مطابق تعريف مقالهگروهبندي شدند. اين تقسيم

et al. (2022)  هاي بر اساس تعداد واقعي بزغاله در زايش
) به High fecundityباروري بالا ( .قبلي صورت گرفته است

دو يا چند بزغاله به  ،هاي قبليمعني بزهايي كه در زايش
)، بزهايي كه Low fecundityاند و باروري پايين (دنيا آورده
  . است اندفقط يك بزغاله داشته در زايش

يابي، در هاي تواليسازي و تحليل دادهتمامي مراحل آماده
، Ubuntu v21.04عامل لينوكس ( محيط گرافيكي سيستم

بيتي) و در بستر كاملاً مستقل از سرور، روي يك  ٦٤نسخه 
هاي اوليه با رايانه شخصي اجرا شد. در گام نخست، فايل

 SRA Toolkit v2.10.2افزار  ده از نرمبا استفا SRAفرمت 
ها سنجي دادهتبديل شدند. كيفيت FASTQبه فرمت 

گيري از رابط و با بهره FastQC v0.11.9افزار  كمك نرمبه
انجام گرفت. اين ارزيابي شامل  Javaگرافيكي آن در محيط 

آزمون اصلي از جمله كيفيت بازها، امتياز كيفيت توالي،  ١٠
، توزيع N، درصد بازهاي GCمحتواي نوكلئوتيدي، درصد 
هاي پرتكرار ها، فراواني تواليطول توالي، ميزان تكرار توالي

 .)Simon Andrews et al., 2010( و وجود آداپتورها بود

سنجي، در صورت نياز، اصلاح و بر اساس نتايج كيفيت
 افزار نرم با paired-end هايسازي دادهپاك

Trimmomatic v0.39 هاي توليدنجام شد كه براي دادها 
 Bolger et( سازي شده استبهينه Illumina شده با پلتفرم

al., 2014(. ها مجدداً باسازي، دادهپس از پاكFastQC  
  .مورد ارزيابي كيفيت قرار گرفتند

همراه فايل هاي ژنوم مرجع بز بهرديفي، فايلمرحله همبراي 
 NCBIنويسي مرتبط از پايگاه دادهحاشيه

(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/datasets/genome/G

CF_001704415.2)  ،دريافت شد. ژنوم مورد استفاده
در سال  USDA ARS وسيلهبهشده  ارائه  ARS1  نسخه
كروموزوم  ٦٠داربست،  ٢٩٩٠٦است كه از تجميع  ٢٠١٦

  .باز است ٢،٩٢٢،٧٥٨،٤١٦تشكيل داده و طول آن برابر با 
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رديفي، سازي ژنوم مرجع براي همجهت آماده
انجام گرفت و  Hisat2 v2.2.1 افزار سازي آن با نرمايندكس

هشت فايل ايندكس توليد شد. براي افزايش دقت 
ويسي ژنومي نها، فايل حاشيهيابي، علاوه بر اين فايلنقشه

كار گرفته شد. سپس، با استفاده رديفي بهنيز در فرآيند هم
شده روي ژنوم سازيهاي پاكافزار، خوانشاز همان نرم

در  .)Marguerat & Bähler, 2010(رديف شدند مرجع هم
تبديل  BAM به فرمت SAM هاي فرمتادامه، خروجي

سازي، مرتب ،Samtoolsافزاري شده و با كمك بسته نرم
سازي براي مراحل بعدي انجام گذاري و آمادهايندكس

 Cufflinksها از ابزارنسكريپتوماگرفت. جهت مونتاژ تر

v2.2.1 گيري شد و پس از مونتاژ مستقل هر نمونه، بهره
 Cuffmerge رافزا شده با نرم نسكريپتومي توليداهاي ترفايل

و به يك فايل مرجع يكپارچه تبديل شدند شده تجميع 
)Trapnell et al., 2012(.  

افزار ها، نرمها بين نمونهبراي تحليل بيان تفاضلي ژن
Cuffdiff ري داري آمابا در نظر گرفتن آستانه معني

)٠٥/٠<P(  مورد استفاده قرار گرفت. در پايان، براي نمايش
در  CummeRbundشكل نمودار و گراف، از بسته نتايج به

شناسي هاي هستياستفاده شد و تحليل Rافزار  محيط نرم
هاي داراي بيان ژني و مسيرهاي زيستي مرتبط با ژن

 GENECARDهاي گيري از پايگاهمتفاوت با بهره

)https://www.genecards.org( و  DAVID 
/)https://david.ncifcrf.gov( .انجام شد 

  و بحث نتايج

ها و انجام كنترل كيفيت اوليه، بر پس از تبديل فرمت داده
، تعداد FastQCافزار اساس گزارش آماري حاصل از نرم

ميليون  ٦٦تا  ٥٠هاي حاصل از هر نمونه بين خوانش
دست ) بهpaired-endباز (جفت ١٥٠خوانش با طول جفت

نوكلئوتيدي، نمودار آمد. در آزمون بررسي كيفيت تك
بالاتر  Phredبازها داراي نمره  بيشتران داد كه كيفيت نش

بودند (در ناحيه سبز نمودار)، كه اين مقدار  ٢٨از 
 ها است.دهنده كيفيت بسيار مطلوب دادهنشان

نوكلئوتيدي، محور افقي نمودار در آزمون كنترل كيفيت تك
بيانگر موقعيت هر جفت باز روي خوانش و محور عمودي 

 بالاتر) است كه نمونه با نمره score phred( بيانگر نمره فرِِد
عنوان نمونه با كيفيت بالا تلقي منطقه سبز) به( ٢٨از 
شود كه طبق گراف مربوط به نمونه موردنظر، كيفيت مي

و نيز در آزمون محتواي آداپتوري،  استنمونه بسيار عالي 
محور افقي نمودار بيانگر موقعيت هر جفت باز روي خوانش 

ودي بيانگر درصد محتواي آداپتوري در طول و محور عم
خوانش است كه طبق راهنماي رنگ خطوط روي نمودار، 
آلودگي آداپتوري وجود ندارد. با در نظر گرفتن حداقل طول 

جفت باز، استفاده از توالي آداپتوري مربوطه در  ٥٠خوانش 
هنگام ويرايش، با سنجش كنترل كيفيت پس از ويرايش 

ميليون خوانش با كيفيت مناسب  ٥٨ تا ٤٢كه  شدمشخص 
ها درصد از كل خوانش ١٠و كمتر از  هبراي نمونه باقيماند

كنار گذاشته شد و نيز آلودگي آداپتوري پاكسازي شد و 
 .تنها خط افقي بنفش رنگ قابل رويت شد

- رديفي و مكانهم تجزيهطبق اطلاعات خروجي در انتهاي 

يابي ميانگين درصد مكانها روي ژنوم مرجع، يابي خوانش
- هاي با محل همدرصد و خوانش ٩٠ها بيش از خوانش

رديفي چندگانه كمتر از يك درصد بودند و با تشكيل 
بيان  تجزيهها و نيز پروفايل بيان ژن براي هر يك از گروه

افتراقي بين دو گروه درصد باروري بالا و پايين بافت مجراي 
ايت با تجزيه تحليل نتايج تخمدان در فاز  فوليكول، در نه

شناسه  ٦٩٠٠٥خروجي حاصل در مقايسه بين دو گروه، 
شناسه ژن با بيان  ٥٧ژن شناسايي شد كه از اين ميان 

علت زياد به و . در ادامه)P>٠٥/٠(متفاوت مشخص شد 
هاي هاي با بيان متفاوت، براي رسيدن به ژنبودن تعداد ژن

ز تغييرات بيان در تر و رسيدن به تصوير مناسبي اشاخص
  2log(change_fold) هاي بامقايسه بين دو گروه، تنها ژن

براي مطالعه انتخاب شدند، كه  -٣+ و كمتر از ٣بيشتر از 
همراه ها بهفهرست اين ژن ،١جدول  .شامل شد ژن را ٢٢

شناسه ژن، نام اختصاري، موقعيت كروموزومي و 
   دهد.نشان ميمربوطه را  q-valueنوكلئوتيدي و نيز 

د. شمورد مطالعه ترسيم  هاي شاخصنمودار هيستوگرام ژن
هاي شاخص در نمودار هيستوگرام، محور افقي شامل ژن

و محور عمودي   (log2>+3 & log2<-3)مورد مطالعه 
نسكريپت در هر ميليون اتر بيانگر شاخص قطعات كيلوباز

ميزان ، بيانگر ميانگين (FPKM) يابي شدهخوانش مكان
ها است كه بيان هر ژن با مقايس واحد در هر يك از گروه

زمان از نظر ميزان توان هر ژن را همكمك اين نمودار ميبه
  ها مقايسه كرد.بيان در هر يك از گروه

با توجه به اطلاعات مورد نمايش در نمودار هيستوگرام 
توان پي برد كه بيشترين بيان در گروه باروري پايين مي
است و  U1و  LGALS15 ,LGALS16هاي نژ وط بهمرب
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بيشترين بيان در گروه باروري بالا مربوط به  ،همچنين
ژن شناسه  ،است. همچنين XLOC_03533شناسه ژن 

XLOC_019343  در هر دو گروه باروري بالا و پايين شدت
از ميان  ،همچنين). ٢دهد (شكل رنگي بالايي را نشان مي

 XLOC_035338 ،XLOC_067757ژن، سه شناسه ژن  ٢٢
 و اندگذاري نشدههنوز در گونه بز نام XLOC_032001  و

 ها در دسترس نيست.اطلاعاتي از آن ،در نتيجه

 

 

Fig. 1. Per base sequence quality (below) and adapter content (up) related to " SRR19959664" sample  
 SRR19959664توري (بالا) مربوط به نمونه پنوكلئوتيدي (پايين) و آزمون محتواي آداآزمون كنترل كيفيت تك -١شكل 
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 شده بين دو گروهشاخص متفاوت بيان هايژن q شناسه، نام اختصاري، جايگاه و ارزش -١جدول 

Table 1. Identifier, abbreviated name, position, and q-value of indicator genes differentially expressed between 

two groups
Gene_id Gene name Locus q-value 
XLOC_035338 - 24:43016211-43026252 0.0001 

XLOC_025703 SERPINE2 2:23610609-23679058 5.00E-05 

XLOC_030623 ENSCHIG00000006729,ENSCHIG00000009484, 
,ENSCHIG00000012975,ENSCHIG00000014983, 

21:68974192-69206057 5.00E-05 

XLOC_060628 PRSS35 9:10721343-10739098 5.00E-05 

XLOC_055837 FBN2 7:84898762-85125324 5.00E-05 

XLOC_013191 CA2 14:5152512-5170730 5.00E-05 

XLOC_026036 CDCA7 2:112922227-112962593 5.00E-05 

XLOC_028973 PRLR 20:38891648-39090291 5.00E-05 

XLOC_049180 BCAT1 5:83672391-83795668 5.00E-05 

XLOC_062856 NDP LWLT01000021.1:28046844-
28094160 

5.00E-05 

XLOC_038188 SLC16A12 26:40165792-40251454 5.00E-05 

XLOC_019343 ENSCHIG00000003453,ENSCHIG00000009275 17:187881-264315 5.00E-05 

XLOC_058036 RORB 8:50398449-50618268 5.00E-05 

XLOC_032058 OXTR 22:17594804-17607868 5.00E-05 

XLOC_067757 - LWLT01002115.1:8198-9244 5.00E-05 

XLOC_016264 MMP12 15:76670034-76683717 5.00E-05 

XLOC_032001 - 22:12487462-12493848 5.00E-05 

XLOC_054860 CXCL14 7:63440779-63449449 5.00E-05 

XLOC_013582 CDH17 14:12030863-12115029 5.00E-05 

XLOC_067360 ENSCHIG00000000301 LWLT01000990.1:2634-
24844 

5.00E-05 

XLOC_020893 LGALS15,LGALS16 18:50090864-50159985 5.00E-05 

XLOC_030881 U1 21:44390267-44405776 5.00E-05 

    

 

Fig. 2. Histogram plot of differential indicator genes expression between two groups (high fertility= FH, low 
fertility= FL)  

و گروه باروري پايين=  FHهاي شاخص بين دو گروه (گروه باروري بالا = نمودار هيستوگرام مقايسه تفاوت بيان ژن -٢شكل 
FL(  
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شناسي و نيز اطلاعات حاصل از هستي تجزيهبا توجه به 
ترين ژن از نظر ميزان بيان نمودارهاي هيستوگرام، شاخص
كه  است XLOC_019343 در بين هر دو گروه، شناسه ژن

 بيشتر بيان شده است.  ،در گروه باروري پايين

 ،BCAT1 ،CDH17هاي ژن ،در رابطه با گروه باوري بالا
CDCA7،FBN2 ،MMP12 ،NDP ،PRLR ،RORB ، 

SLC16A12 ،U1  وXLOC_032001  كمترين بيان و
، XLOC_067757 ،XLOC_030623هاي ژن

XLOC_035338 ،CA2 ،CXCL14 ،LGALS15 ،
LGALS16 ،OXTR ،PRSS35 و SERPINE2،  بيشترين

  دارند. را بيان 
ها در بافت مجراي در اين مطالعه، بررسي بيان افتراقي ژن

هاي شناسايي مولكولتخمدان بز در فاز فوليكولي با هدف 
كه  NDP و SLC16A12 هاي مؤثر بر باروري انجام شد. ژن

كمترين ميزان بيان را نشان دادند،  ،در گروه با باروري بالا
اي برخوردارند. اطلاعات عملكردي استخراج از اهميت ويژه
 SLC16A12 دهد كه ژننشان مي DAVID شده از پايگاه

كربوكسيليك و جابجايي در فرآيند انتقال اسيدهاي مونو
هاي كليه و شبكيه غشايي نقش دارد و بيان آن در بافت

 ژن (Abplanalp et al., 2013). قبلاً گزارش شده است

NDP فسفات كيناز است نيز كدكننده آنزيم نوكلئوزيد دي
هاي نوكلئوتيدها نقش دارد و برخي از ايزوفرم ساختكه در 

 ,Ikeda).اندهاي اسپرم مرتبط شناخته شدهآن با تاژك

روري بالا هاي با باكاهش بيان اين دو ژن در نمونه (2010
تواند نمايانگر تنظيم دقيق مسيرهاي متابوليكي و مي

سازي محيط مجراي تخمدان و مولكولي باشد كه به بهينه
 .شودافزايش عملكرد باروري منجر مي

در گروه  RORB و MMP12، PRLRدر مقابل، بيان سه ژن 
وسيله چندين با باروري پايين مشابه بود. سلول تخمك به

رسد كه نظر مياطه شده است، منطقي بهلايه سلولي اح
رساني و ارتباطي بين تخمك و محيط مسيرهاي سيگنال

يند آتاثير زيادي بر رشد فوليكول و فر ،پيرامون
).  Esmaeili Fard et al., 2019گذاري داشته باشد (تخمك

با فعاليت متالوآندوپپتيدازي خود در مسير  MMP12 ژن
نقش دارد و در  HIF-KDM3A-سيگنالينگ هيپوكسي

هاي مارپيچي كنترل تهاجم تروفوبلاست و بازسازي شريان
. حفظ اين )Chakraborty et al., 2016(رحمي مؤثر است 

مسير تنظيمي براي سازگاري جفت با شرايط محيطي 
تواند منشأ برخي حياتي است و اختلال در آن مي

نيز كه  (PRLR) هاي جفتي باشد. گيرنده پرولاكتينبيماري
نقش  PI3K-Akt و  JAK-STAT در مسيرهاي سيگنالينگ

هاي اپيتليال كليدي دارد، در تنظيم تكثير و تمايز سلول
مجراي تخمدان مؤثر است و تغييرات بيان آن در فازهاي 
مختلف چرخه توليدمثلي گزارش شده است 

)Morammazi et al., 2016(.  ژنRORB كه در تنظيم ،
هاي نوري دخيل است، روزي و پاسخ به محركريتم شبانه

تأثير بر سازگاري فيزيولوژيكي بافت  راهممكن است از 
 ,.Peng et al( ي تخمدان در باروري نقش داشته باشدمجرا

2025( .  
هاي ديگري نيز در مسيرهاي زيستي مرتبط با باروري ژن

كه آنزيم   BCAT1عنوان مثال، شناسايي شدند؛ به
اي است و در كاتابوليسم آمينو آمينوترانسفراز شاخه

هاي شيري دار نقش دارد، در توليد پروتئيناسيدهاي شاخه
 ;Hayes et al., 2000). و پاسخ التهابي جفت دخيل است

Xu et al., 2024) ژن  ،همچنين FBN2  در مورفوژنز جنيني
 در مراحل آبستني اهميت دارد. بيان تغييرپذير  OXTRو 

OXTR ر ساختار و عملكرد دهانه رحم بز طي فاز د
زگاري ساختاري در دهنده سافوليكولي و بارداري نشان

 . )Kanthawat et al., 2024(چرخه توليدمثلي است 

هاي گالكتين از نظر نقش ايمني و تنظيم رشد، گروه ژن
كه در رحم بز بيان منحصر به فرد دارد   LGALS15شامل 

همراه كند، بهبلاست ايفا ميو نقش مهمي در اتصال تروفو
ها و تنظيم پاسخ ايمني كه در جذب لكوسيت  CXCL14 ژن

 Kuang et).اندشناخته شده است، مورد توجه قرار گرفته

al., 2009; Ely et al., 2018)    مطالعات RNA-seq  اخير
ها در بازسازي آندومتر، كه اين ژناند نيز نشان داده

 Zhao et).گزيني جنين و تشكيل جفت دخالت دارندلانه

al., 2023)  
باز و فرآيندهاي باروري، -در زمينه تنظيم تعادل اسيد

عنوان يكي از ، بهCA2ژن  وسيلهبهپروتئين كدگذاري شده 
در هيدراتاسيون هاي كربنيك انيدراز، نقش حياتي ايزوآنزيم

كربنات دارد. اين عملكرد اكسيدكربن و هموستاز بيدي
كردن شرايط مناسب براي و فراهم pH براي تنظيم

سازي و واكنش آكروزوم اسپرم در مجراي تخمك ظرفيت
 .ضروري است

در تخمدان  (RNA-Seq) يابي كل رونويسيمطالعات توالي
هزاران بيان  ،مينگ در فاز فحليبزهاي سفيد چونگ

 و mRNA ،lncRNA ،circRNAرونوشت ديفرانسيل شامل
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miRNA اند كه در مسيرهاي سيگنالينگ را نشان داده
و مسيرهاي متابوليك   JAK-STAT ،GnRHپرولاكتين، 

هايي  miRNAو PRLR هايي مانند اند. ژنمتعدد غني شده
نقش كليدي در تنظيم عملكرد   miR-10a-5pهمچون

علاوه  (Lin et al., 2024). كنندايفا مي تخمدان در اين فاز
  RNA هاي برهمكنشو شبكه ceRNA هايبر اين، تحليل

نشان داد كه مسيرهاي مرتبط با رشد جنيني و تكثير 
،  TGF-βسلولي مانند مسير سيگنالينگ

مسير از  TOB1/TOB2 و  SMAD3هايپروتئين
miRNAشوندها تنظيم مي )Liu et al., 2025(. 

 اي روي بزهاي يوشانگ، اطلس جامعي ازدر مطالعه
circRNA ها در مجراي تخمك در فازهاي فوليكولي، لوتئال

نشان  KEGG و GO هايو چرخه فحلي ايجاد شد. تحليل
آيندهاي ها در فرcircRNAاين هاي ميزبان دادند كه ژن

 مهم توليدمثل مانند ترشح هورمون، توليد گامت، لقاح و
 RNA  (ceRNA) رشد جنين نقش دارند. شبكه تعاملات

را circRNA-miRNA-mRNA  محور ٢٦٧٠بيش از 
 ، SMAD1Bهاي كليدي مثلشناسايي كرد كه شامل ژن

IGF1 و BMP2K وmiRNAهاي مهمي مانند miR-15a-

5p  ت. همچنين، اسcircRNA جديد circIQCG عنوان به
 Sun et) ه استعرفي شدماي در رشد جنين عامل بالقوه

al., 2022). 
كه بيان ديفرانسيل  حاضرهاي مطالعه اين نتايج با يافته

ها و مسيرهاي سيگنالينگ مرتبط با باروري در مجراي ژن
 راستا است. شناسايي ايندهد، همتخمدان بز را نشان مي

RNAتر نسبت به ها، بينشي جامعها و تعاملات آن

تواند به بهبود تنظيمات مولكولي باروري فراهم كرده و مي
 .عملكرد توليدمثلي در بزها كمك كند

  كلي گيريتيجهن

ژن شاخص در رابطه با باروري بالا و پايين روي  ٢٢
ها مشخص شد. بيشترين بيان در گروه نسكريپتوم نمونهاتر

و  LGALS15 ،LGALS16 هايژن باروري پايين مربوط به
U1 بيشترين بيان در گروه باروري بالا  ،است و همچنين

ترين ژن است. شاخص XLOC_03533مربوط به شناسه ژن 
هاي از نظر ميزان بيان در بين هر دو گروه، داراي شناسه ژن

XLOC_019343 كه در گروه باروري پايين بيشتر  است
بين  U1و  LGALS16 ،LGALS15هاي بيان شده است. ژن

دو گروه، بالاترين تفاوت بيان را داشته و نيز در گروه باروري 
در فرآيندهايي ها ن ژنبيشتر بيان شده است. اي ،پايين

گزيني جنين و مانند ايجاد بارداري، بازسازي آندومتر، لانه
مجراي تخمدان براي ورود  PHتشكيل جفت، تنظيم 

پاسخ هاي جفت، اسپرم، جلوگيري از برخي از بيماري
سازگاري ساختاري و عملكردي براي التهابي پاتولوژيك، 

 فرآيندهاي توليدمثلي و تنطيم دوران آبستني نقش داشتند. 

هاي توليدمثلي مهمي در پستانداران ماده اندام ،هاتخمدان
هاي هستند كه مستقيماً بر چرخه فحلي و توانايي

 سازوكارهايبا اين حال،  .گذارندتوليدمثلي تأثير مي
مانده است. نتايج مولكولي آن تا حد زيادي ناشناخته باقي

تواند اطلاعات تكميلي براي درك ارتباط بين اين بررسي مي
ها روي تاثير نرخ باروري در بز هاي موثر و مسيرهاي آنژن

كه به ساير نژادهاي بز قابل تعميم  نمايديوشانگ را فراهم 
  است.
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