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 چکیده
در سراسر جهان مورداستفاده  پوست، پشم و ریعنوان منبع گوشت، شاست که به یاقتصاد واناتیح نیتراز مهم یکیسفند گو

 یعوامل مؤثر بر سودآور از یکیعنوان به تولدبه رشد و وزن  مربوط، صفات گوسفند پرورش صنعت. در ردیگیقرار م

 قیطر از تولد وزنمرتبط باصفت  یکیمتابول یرهایو مس یاصل یهاژن یبررس مطالعه نیا از هدف لذا؛اند. شدهشناخته

مربوط  یها QTL ستیل افتیپس از در .استگوسفند  یهادر گونه یژن یشناسیشده و هستشناخته یها QTL یبررس

 NCBIداده  هگایپا از 2.0ژنوم گوسفند نسخه  یسینوهیحاش و AnimalQTLداده  گاهیپا قیدر گوسفند از طر صفت نیابه 

 افتنیمنظور ادامه به در .آمد به دست R طیدر مح یسینوبرنامه قیاز طر QTLمرتبط با هر  یهاژنشد و سپس  افتیدر

 Cytoscape_v3.9.1افزار نرم در STRINGافزونه  صفت با استفاده از نیا یبرا یژن یشبکه ،آمدهدستبه یهاژن نیارتباط ب

 یشناسیهست یبررس تیدرنها استفاده شد و MCODEمهم از افزونه  یهاژنمشخص کردن  یسپس برا شد. میترس

 مطالعه نشان داد نیا جیصورت گرفت. نتا Cytoscape افزاردر نرم ClueGO افزونه قیاز طر مهم در وزن تولد یهاژن

 یشتریژن ارتباط ب 237 نیبنیازاژن بود که  1474 یوجود دارد که حاو تولد در بدن وزنصفت  یبرا QTL 37درمجموع 

در صفت وزن تولد گوسفند  عمده یستیز ریمسداد که  نشان مهم یهاژن نیا یشناسیهست زیآنال .داشتند هاژن ریبا سا

 کیکاتابول ندیدر فرآ زیپروتئول میتنظ ،یبوزومیواحد بزرگ ر ریز ،یسلول نیپروتئ سمیکاتابول ،II مرازیپل RNA ریمس

 بودند. فاکتور رشد رندهیگ اتصال ،یسلول نیپروتئ

 ، مارکر های مولکولیهاژن یشناسیهست ،یصفات کم گاهیجا ،گوسفند :یدیکل کلمات

 

 مقدمه

گوشت  دیدر تول یمهم وانیح انه،یخاورم یمانند کشورها یریدر مناطق گرمس ژهیوبهاز کشورها،  یاریگوسفند در بس

 دیتول ستمیبخش درآمد در س نیشتریب (.1د )دار یآن بستگ دمثلیرشد و تول ییآن عمدتاً به توانا یاقتصاد ییاست و کارا

 یدارا یدر صنعت دامدار یاقتصاد ازنظر رشد مربوط به صفات رونیازا ؛(2) شودیم نیتأمبره  دیتول قیگوسفند از طر

بقا و  تیبر قابل یتوجهقابل راتیصفت رشد موجود است که تأث نیوزن هنگام تولد اول نیبنیدرا هستند. یمهم گاهیجا

 رایز د،یبهبود بخش یکیژنت یهاروشبا استفاده از  توانیمعملکرد رشد را  یانتخاب برا ییکارا .(3) عملکرد رشد بره دارد

 به مربوط یهاروشاستفاده از  نیبنیدرا. (4) کندیمفراهم  واناتیح یابیارز یرا برا یاطلاعات ارزشمند یژنوم یهاداده

 لیدل به است. واناتیاصلاح نژاد ح یهادر برنامه ترعیسر یکیبهبود ژنت یتر برامطلوب یهانهیاز گز یکی DNA ینشانگرها

 ییشناسا ن،یبنابرا . (5) برد بهره QTLمانند  یمولکول یاز نشانگرها توانیم، یصفات کم ییو شناسا یریدشوار بودن اندازگ

مزرعه، دقت و صحت انتخاب  واناتی( مؤثر بر صفات مهم حQTL)یکم صفات گاهیجا ایها مرتبط با ژن ،یمولکول ینشانگرها
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به درک بهتر  تواندیم آن تیموقع یبررس که است در ژنوم یصفات کم گاهیجا کی QTL  درواقع .(6) دهدیم شیرا افزا

 .(5) کمک کند پیژنوم و فنوت نیارتباط ب

 یپارامتر ارزشمند برا کی عنوانبه تواندیم یمولکول یکیژنت ینشانگرها ای دیکاند یهاژن یچندشکل صیتشخ ن،یبنابرا

 .(1) انتخاب به کمک نشانگر در نظر گرفته شود جادیو ا یکیژنت یهادرک تفاوت یبرا یتیمطالعات جمع

 کیوانفورماتیب درواقعاست.  صفات لیو پتانس هاژن نیشناخت و درک ارتباط ب یهاراهاز  یکی کییوانفورماتیب یهاروش

 .شودیم یستیفهم اطلاعات ز یبرا ییافزارهاها و نرماست که شامل روش یارشتهنیبدانش  کی

سه حوزه شامل  ؛ وپردازدیم هاژن یجانبههمه فیبه توص واست  کیوانفورماتیمهم ب یابزارهااز  یکی یژن یشناسیهست

 کمبود اطلاعات با توجه به ن،یبنابرا .(8) شودیم یسلول یو اجزا یکیولوژیب ندیفرآ ،یعملکرد مولکول چون ،یکیولوژیب یاصل

هدف از انجام  ،یمولکول یمارکرها  قیارتباط از طر نیا یبررس ییتواناو گوسفند  گونهها در صفات مربوط به ژن رابطه با در

 یکیمتابول یرهایمس یو بررس هاژن نیا یشناسیهست نیو همچناثر در صفت وزن تولد  همم یهاژن افتنی  قیتحق نیا

 در گونه گوسفند است.صفت  نیا مرتبط با

 

 روش و مواد

 ،AnimalQTLداده  گاهیصفت وزن تولد گوسفند از پا یها QTL یهیکلجامع مربوط به  اطلاعات

(https://www.animalgenome.org/cgi-bin/QTLdb/OA/browse) نسخه OAR_rambo2 نیآمد همچن به دست 

 افتیدر NCBI (www.ncbi.nlm.nih.gov)داده  هگایپا از 2.0ژنوم مرجع گوسفند نسخه  یسینوهیحاشمربوط به  اطلاعات

به  یآمد. برا به دست R طیمح در dplyrو  data.table یهاجیپکبا استفاده از  QTLمرتبط با هر  یهاژن ادامه در شد.

افزار نرم در STRING ونهافز از استفاده با یژن شبکه ،صفت نیدر ا لیدخ یهاژن نیآوردن ارتباط ب دست

Cytoscape_v3.9.1 مهم در صفت وزن تولد از افزونه  یهاژنکلاستر و  افتنی یبرا نیهمچن. شد رسمMCODE  استفاده

 افزاردر نرم ClueGO افزونهاز  زیمهم اثر ن یهاژن یشناسیهستو  یکیمتابول یرهایمسکردن  دایپ یبرا تیدرنها شد.

Cytoscape (9) استفاده شد. 
 

 :جینتا

 افتیصفت  نیا یبرا QTL 37 مجموع در Animal QTLdb سایت در تولد وزن صفت به مرتبط یها QTL یاز بررس پس

توسط  یآمد. در ادامه پس از رسم شبکه ژن به دست Rصفت توسط برنامه  نیا یاه QTLژن مرتبط با  1474تعداد  وشد؛ 

کلاستر  30 نیاستفاده شد. در ب MCODEمهم از افزونه  یکلاسترهامهم اثر و  یهاژن یبررس یبرا STRINGافزونه 

 هاژن نیا تیدرنها .(1) شکل  شدندیمژن مهم اثر  237اسکور بودند که شامل  نیبالاتر یکلاستر دارا 10 ،آمدهدستبه

سهم را  نیشتریب ریمس 5 تعداد نیبنیدراآمد  به دست یکیمتابول ریمس 288گرفتند و تعداد  قرار ClueGO در افزونه

 زیپروتئول میتنظ ،یبوزومیواحد بزرگ ر ریز ،یسلول نیپروتئ سمیکاتابول ،II مرازیپل RNA یستیز ریداشتندکه شامل: مس

ژن های مرتبط با هر یک از این مسیر ها نیز در  .شدندیمفاکتور رشد  رندهیگ اتصال ،یسلول نیپروتئ کیکاتابول ندیدر فرآ

 آمده است. 1جدول 

 مهم یکیمتابول ریمس پنجدر لیدخ یها. ژن1جدول 

http://www.ncbi.com/


 

 مرتبط یهاژن  یکیمتابول یرهایمس

 

 II مرازیپل RNA یستیز ریمس

  
CCNH, GTF2F1, GTF2H5, 

POLR2E, TAF7 

 

 یسلول نیپروتئ سمیکاتابول

 

 

 یبوزومیر بزرگ واحد ریز

  

CAMLG, CSNK1D, LDLR, 

PRKACA, RACK1, RAD23A, 

TMEM259, WNT1 
 

MRPL12, MRPL18, MRPL22, 

MRPL34, MRPL38, MRPL4, 

MRPL54, MRPL55 

   

 نیپروتئ کیکاتابول ندیدر فرآ زیپروتئول

 یسلول

 

 فاکتور رشد رندهیاتصال گ
 

 CAMLG, CSNK1D, PRKACA, 

RACK1, RAD23A, TMEM259, 

WNT1 
 

CSF2, FRS2, IL12RB1, IL3, 

IL4, IL5, PDGFRB, SNX2 
 

 

 بحث

 یهادر برنامه ترعیسر یکیبهبود ژنت یبرا مطلوب یهانهیاز گز یکی DNA ینشانگرها به مربوط یهااستفاده از روش

 مرتبط باصفت یکیبولمتا یرهایها و مسژن افتنیو  یبررسباهدف  یاخصوص مطالعه نیا دراست.  واناتیاصلاح نژاد ح

 یکیمتابول ریمس 4صفت و  نیمرتبط با ا ژن 198 قیتحق نیصورت گرفت. در ا QTL نشانگرانگل با استفاده از  مقاومت به

مرتبط با وزن هنگام  یهاQTL ای یاحتمال دیکاند یهاژن ییمنظور شناساکه به گرید یا. در مطالعه(10) شد افتیمهم 

 یمؤثر در صفت وزن تولد معرف یهاعنوان ژنبه 1کروموزوم  یژن مهم بر رو 3شده بود؛ انجام یتولد در گوسفند نوع گوشت

مرتبط  یکیمتابول یرهایو مس یاصل یهاژن یبررس یشده براانجام قاتیاز تحق گرید یکی یط در نی. همچن(11) شدند

 زیدر آنال و ژن 388 گوسفند، گونه در هاژن یشناسیشده و هستشناخته یها  QTLیبررس قیطر از یمثل دیتولباصفت 

 ینوم با صفاتاز ژ ییهاارتباط بخش یبرا یراهQTL  .(12) شد افتی یکیولوژیب ریمس 32 هاژن نیا یبرا یشناسیهست

 . (13) استدر دام  یمهم اقتصاد یها پیاکثر فنوت یریگاندازه انگریکه نما است؛ یکم

 یینها یریگجهینت

 نیبنیوجود دارد که ازا لیژن دخ 1474صفت وزن تولد تعداد  یکه برا داد نشان پژوهش نیها در ا QTL یبررس جینتا

صفت،  نیا یها QTL قیمهم اثر از طر یهاژن یشناسیبعد از انجام هست نی. همچنها هستندژن نیترژن جز مهم 237

 اطلاعات فقدان. با توجه به داشتند را سهم نیشتریب ریمس 5شد که  ییصفت شناسا نیمرتبط با ا یکیولوژیب ریمس 288

در صفت وزن تولد  لیدخ یکیولوژیب یرهایها و مسژن یپژوهش به بررس نیا گوسفندان در یکم صفات با رابطه در قیدق

 پرداخت است. دیعامل مهم در تول کیعنوان به



 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
 

 

 

 

 



 

 تولد وزن صفت به مربوط مهم کلاستر 10 :1شکل 
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 Sheep is one of the most important economic animals and are used as a source of meat, milk, wool and 

skin all over the world. In the sheep breeding industry, traits related to growth and birth weight are 

recognized as one of the factors affecting profitability. The aim of this study was to investigate the main 

genes and metabolic pathways associated with birth weight through the study of known QTLs and gene 

ontology in sheep species. After receiving the list of QTLs related to this trait in sheep through AnimalQTL 

database and sheep genome annotation version 2.0 was received from NCBI database and then the genes 

related to each QTL were obtained through programming in R environment. In order to find the relationship 

between the obtained genes, a gene network for this trait was mapped using the STRING plugin in 

Cytoscape_v3.9.1 software. Then, the MCODE plugin was used to identify important genes, and finally, 



 
the ontology of important genes in birth weight was examined through the ClueGO plugin in Cytoscape 

software. The results of this study showed that there were a total of 37 QTLs for the trait of body weight at 

birth, which contained 1474 genes, of which 237 genes were more closely related to other genes. 

Ontological analysis of these important genes showed that the major biological pathways in sheep birth 

weight were RNA polymerase II pathway, cellular protein catabolism, large ribosomal subunit, regulation 

of proteolysis in the cellular catabolic process, and growth factor receptor binding. 
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