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 (30/05/1405تاریخ پذیرش:  - 21/09/1404)تاریخ دریافت:  

های اقتصادی در صنعت دامپروری است ترين شاخصصفت رشد در گاوهای گوشتی يکی از مهم

ها قرار دارد. هدف اين مطالعه، شناسايی نواحی ژنومی ای پيچيده از ژنکه تحت کنترل شبکه

های های ژنی مرتبط با رشد در گاوهای گوشتی با استفاده از رويکرد فراتحليل دادهکليدی و شبکه

تا  2010های مطالعه منتشرشده بين سال 6های ژنومی از کل ژنوم بود. در اين پژوهش، دادهپويش 

استخراج و با استفاده از روش آماری استوفر تحليل ترکيبی انجام شد. نژادهای مورد بررسی  2025

و ساير نژادهای گوشتی از کشورهای چين،  Simmental ،Angus ،Hereford ،Charolaisشامل 

، 11، 4، 2های نتايج فراتحليل نشان داد که کروموزوم ، ايالات متحده، کانادا و برزيل بودند.روسيه

در  log10-(p)که بيشترين مقدار طوریدار هستند، بههای معنیدارای بالاترين سيگنال 27و  24، 21

منجر به  STRINGها در پايگاه ثبت شد. تحليل شبکه تعاملی پروتئين 62/27با مقدار  24کروموزوم 

دهی، تنظيم خوشه عملکردی اصلی شامل: متابوليسم و انرژی، تنظيم سلولی و سيگنال 4شناسايی 

، GALNTL6 ،DPP6های محوری کليدی شامل عضلانی شد. ژن-رونويسی، و سيستم عصبی

KCNIP4 ،ALDH7A1 ،SLC27A6  وABCG5  شناسايی شدند که نقش تنظيمی مهمی در کنترل رشد

کند و دارای شده از الگوی بدون مقياس تبعيت میو متابوليسم دارند. شبکه ژنی شناسايی عضلانی

دهنده سازماندهی ماژولار و کارآمدی انتقال بندی بالا است که نشانتراکم متوسط و ضريب خوشه

سيگنال است. اين فراتحليل توانست قدرت آماری را نسبت به مطالعات منفرد افزايش دهد و نواحی 

تواند در های اين مطالعه میژنومی جديدی را که قبلاً شناسايی نشده بودند، آشکار کند. يافته

های اصلاح نژاد مبتنی بر ژنوميک و انتخاب کمکی برای بهبود صفت رشد در گاوهای گوشتی برنامه

 مورد استفاده قرار گيرد.

 

 های کلیدیواژه
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و خوراک همواره از  هیمسائل مربوط به تغذ ،یبشر اتیاز آغاز ح

(. Eghtedari et al. 2024) انسان بوده است یاساس یهادغدغه

 ینیادیبن یهااز جمله دغدغه ییمواد غذا نیموضوع خوراک و تأم

انسان در دوران  نکهیخود کرده و با ا ریاست که ذهن بشر را درگ

قابل  یوردهادستا یگوناگون زندگ یهامعاصر توانسته در بخش

از منظر  هیغذا و تغذ نیکسب کند، هنوز هم مبحث تأم یتوجه

 قرار دارد یجوامع بشر یاصل یهاتیدر اولو یو اجتماع یاقتصاد

(Eghtedari et al. 2025 .)یدر ساختار اقتصاد یصنعت دامپرور 

و  دیآیبه حساب م یاقتصاد یهابخش نیترجزو مهم یهر کشور

 پرسود اریبس یتیفعال یبرخوردار است. دامدار یخاص تیاز اهم

. دشویکشورها محسوب م یرونق اقتصاد یبرا یبوده و ابزار

مشغول هستند و از  یدامپرور یهاتیبه فعال جهانمردم  تیاکثر

 زین یصنعت گاودار نکه،ی. ضمن اشوندیمند مآن بهره یهافرآورده

 نیتراز مهم یکیرشد (. Eghtedari et al. 2024) دارد یمهم گاهیجا

بر  یمیمستق ریاست که تأث یگوشت یدر گاوها یصفات اقتصاد

 (.Berry et al. 2021) اردد یصنعت دامپرور یو سودآور یوربهره

قرار  یطیو مح یکیعوامل متعدد ژنت ریتحت تأث دهیچیصفت پ نیا

 یهابرنامه ییبهبود کارا یآن برا یکیژنت یدارد و درک معمار

 یهادر دهه(. Hay & Roberts 2018) است یضرور اصلاح نژاد

 ژهیوبه ،یکیژنوم یهایدر فناور ریچشمگ یهاشرفتیپ ر،یاخ

 ;Genome-Wide Association Studies) کل ژنوم شیپو تمطالعا

GWAS)یژن یهامکان ییشناسا یرا برا یاسابقهیب یها، فرصت 

 .Visscher et al) فراهم کرده است یمرتبط با صفات کم یهاو ژن

2017.) 

 یدیتک نوکلئوت یبا استفاده از نشانگرها GWAS مطالعات

، (Single Nucleotide Polymorphisms; SNPs) سمیمورفیپل

و  کنندیرا فراهم م یژنوم تیموقع هاونیلیهمزمان م یامکان بررس

مورد  یهاپیو فنوت یکیژنت یهاانتیوار نیارتباط ب ییبه شناسا

 ،یگوشت یدر گاوها (.Bush & Moore 2012) کنندینظر کمک م

 یرهایها و مسژن کرد،یرو نیبا استفاده از ا یمطالعات متعدد

 Bolormaa) اندکرده ییمرتبط با صفات رشد را شناسا یکیولوژیب

et al. 2014; Purfield et al. 2015.) قابل  یهاتیوجود موفق با

ها اغلب با شپژوه نیا یهاافتهی، GWASتوجه مطالعات

و  ها،تیجمع یهمچون اندازه نمونه محدود، ناهمگون ییهاچالش

 یمواجه هستند که منجر به ناسازگار یآمار یهاتفاوت در روش

از  یاریبس ن،یهمچن(. Ioannidis et al. 2001) شودیم جیدر نتا

با اثرات کوچک ممکن است در مطالعات  یکیژنت یهاانتیوار

-Meta) لیفراتحل(. Manolio et al. 2009) نشوند ییمنفرد شناسا

analysis )لیو تحل بیقدرتمند، با ترک یروش آمار کیعنوان به 

 شیرا افزا یمتعدد مطالعات مستقل، توان آمار یهاداده کپارچهی

مرتبط را  یهاو ژن ینومژ ینواح ترقیدق ییداده و امکان شناسا

 یهاژن ییشناسا (.Evangelou & Ioannidis 2013) آوردیفراهم م

است.  دهیچیصفات پ یکیژنت یتنها گام اول در درک معمار دیکاند

 یهاشبکه لیتحل ،یکیولوژیب یهاسمیمکان ترقیفهم عم یبرا

 یضرور یمولکول یرهایو مس( Gene Networks) هاژن یتعامل

و  کیوانفورماتیب یکردهایرو(. Barabási et al. 2011) است

 Hub) یمحور یهاژن ییشناسا کانام یستمیس یشناسستیز

Genes،) را  یدیکل یکیمتابول یرهایو مس ،یعملکرد یهاماژول

 کنندیم فایرشد ا یندهایفرآ میدر تنظ یکه نقش مهم کنندیفراهم م

(Reverter & Chan 2008; Fang et al. 2018.) نیاز ا هدف 

منتشر شده  GWASمطالعات  یجامع بر رو لیمطالعه، انجام فراتحل

قدرت  شیاست تا با افزا یگوشت یصفات رشد گاوها نهیدر زم

کرده  ییشناسا یمهم را با دقت بالاتر یژنوم یها و نواحژن ،یآمار

و  یژن یهاشبکه ،یستمیس یشناسستیز یهالیتحل قیو از طر

 . میبا رشد را مشخص کن مرتبط یکیولوژیب یرهایمس

 

 هاگزینش دادهگردآوری و 

در تحقیق حاضر، جهت کشف نواحی ژنومی تأثیرگذار بر صفت 

های رشد در گاوهای گوشتی، رویکرد متاآنالیزی با استفاده از داده

های پیشین مورد استفاده قرار گرفت. در ژنومی برگرفته از پژوهش

های اطلاعاتی علمی معتبر شامل آغاز، جستجوی فراگیری در بانک

Web of Science ،Scopus ،PubMed  وGoogle Scholar  با

 ,"meat quality", " growth")کاربرد واژگان کلیدی مرتبط نظیر 

"GWAS", "beef cattle")  .مطالعه از صفت  9صورت پذیرفت

های پذیرش در مطالعه شامل مقالات بنیادین رشد یافت شد و ملاک

  مقدمه

  هاواد و روشم
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ید بر نژادهای ؛ تأک2025تا  2010منتشرشده در محدوده زمانی 

های متنوع گاوهای گوشتی؛ ارائه ارتباط میان چندشکلی

های اقتصادی مرتبط با رشد، و ( و ویژگیSNPنوکلئوتیدی )تک

-pارائه اطلاعات دقیق مانند اندازه نمونه، جایگاه ژنومی و مقادیر 

value  مطالعه برای این صفت مورد بررسی قرار  6بود. در نهایت

ست کشورهایی که در مورد این نژادها تحقیقات گرفت، همچنین لی

 آورده شده است. 1اند، در جدول انجام داده

 
 یگوشت یرشد در گاوهاصفت مرتبط با خلاصه کشورها و نژادهای مورد بررسی در مطالعه  -1جدول 

 کشور نژاد منبع

Liu et al. (2025) (Simmental + Charolais + Sanhe + Mongolian )Huaxi China 

Kolpakov et al. (2025)  Hereford Russia 

Seabury et al. (2017)  Hereford United States 
Seabury et al. (2017)  (Simmental + Angus) SimAngus  United States 

Seabury et al. (2017)  Angus United States 

Akanno et al. (2018)  (Angus, Charolais, Hereford, Simmental, Limousine, … )multi-breed Canada 

Abo-Ismail et al. (2014) (Angus, Charolais, Piedmontese, Simmental, Limousine, … )multi-breed Canada 

Buzanskas et al. (2014) (Charolais + Zebu )Canchim Brazil 

 

 هاداده یسازکپارچهیاستخراج و  ندیفرآ

 یهاو انتخاب مطالعات مرتبط، داده یمرحله غربالگر لیپس از تکم

ها شامل داده نیشدند. ا یآوراز مقالات منتخب جمع یاصل

 تی، موقعSNP یهاشناسه ،یمشخصات صفت مورد بررس

 ،یآمار یهاژنوم، تعداد نمونه یبر رو قیدق گاهیجا ،یکروموزوم

 نی. ثبت منظم ابودند یآمار یداریو سطوح معن یشنهادیپ یهاژن

افزار از نرم یریگاطلاعات در قالب جدول استاندارد با بهره

Microsoft Excel یکم یهاکه داده یصورت گرفت. در موارد 

در متن ارائه نشده و تنها در قالب نمودار موجود  میصورت مستقبه

 قیدق یابیباز ی( برا6/4)نسخه WebPlotDigitizer بود، از ابزار 

 استفاده شد. یر عددیمقاد

 ،یبعد یهالیو دقت تحل یریپذسهیمقا تیاز قابل نانیجهت اطم

قرار گرفتند.  یسازکپارچهی ندیتحت فرآ شدهیآورجمع یهاداده

گاو  UMD3.1به نسخه مرجع  یژنوم یهاتیمرحله، موقع نیدر ا

 یاستانداردساز کنواختیصورت صفات به یشدند، نامگذار لیتبد

که سطح  یشود، و در موارد یریشگیپ یتا از تناقضات احتمال دش

 ریگزارش شده بود، مقاد -log10(p-value)صورت به یداریمعن

که فاقد اطلاعات کامل  ییهابازمحاسبه شدند. داده p-value یاصل

 تیموقع ریها وجود نداشت )نظآن یامکان استانداردساز ایبودند 

 دهنشده( از مجموعه داحجم نمونه گزارش اینامشخص  یژنوم

 د.شو نیتضم یورود یهاداده تیفیو ک یکپارچگیحذف شدند تا 

 یژنوم یهاداده یبندو گروه یدهسامان

استاندارد شده براساس شماره کروموزوم و به دنبال آن  یهاداده

 ینواح ییشناسا یشدند. برا یسازمرتب یژنوم تیبراساس موقع

بودند،  داریمعن یهاSNPاز  ییتراکم بالا یکه دارا یژنوم

در  یو همسان هاSNP یکیزیف یکینزد هیبر پا یژنوم یهامحدوده

ها کمتر از که فاصله آن ییهاSNP. دندش فیتعر یداریمعن ریمقاد

 یشدند. برا یبندمحدوده واحد دسته کیبود، در  لوبازیک 5000

تعداد ی، محدوده ژنوم انیشروع و پا تیهر محدوده، موقع

SNPیبرا یداریسطح معن نیانگیم، واقع در محدوده یها 

SNPد.شثبت  درون محدوده یها 

  لیو فراتحل هاافتهی یادغام آمار

هر  یداریسطوح معن ل،یتحل یقدرت آمار شیافزامنظور به

 Fisher’s)ی با استفاده از دو روش متاآنالیزی فیشر محدوده ژنوم

method ) و استوفر(Stouffer’s method افزارنرم طیدر مح R 

 (.Hong & Park 2012ادغام شدند )( 4.4.3)نسخه 

دار بودند های معنیمسیرهای عملکردی که حاوی ژن فیشر:روش 

 با استفاده از رابطه زیر تحلیل شدند.

𝑝_𝑣𝑎𝑙𝑢𝑒 = 1 −∑
(𝑠
𝑖
) − (𝑁−𝑆

𝑚−𝑖
)

(𝑁
𝑚
)

𝑘−1

𝑖=1

 (1 رابطه 

دار در دسته های معنیدهنده تعداد ژننشان kدر این رابطه، 

  Nدار مرتبط با صفت، های معنیبرابر با مجموع ژن S عملکردی،

بیانگر تعداد کل   mشده در این پژوهش وهای تحلیلمعرف کل ژن

سازی های موجود در مسیر عملکردی است. تحلیل غنیژن
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 .Young et al) اجرا شد R در goseq مجموعه ژنی با کمک بسته

2010.) 

 ریهر مس یهاژن یداریروش، سطوح معن نیدر ا روش استوفر:

از  ریمس یکل Zو سپس  لیتبد Zبه نمرات استاندارد  یعملکرد

 :دیمحاسبه گرد ریمعادله ز قیطر

𝑍𝑐𝑜𝑚𝑏𝑖𝑛𝑒𝑑 (2 رابطه
∑ 𝑤𝑖𝑍𝑖
𝑘
𝑖=1

√∑ 𝑤𝑖
2𝑘

𝑖=1

 

 wiام، i ژن یدارینرمال سطح معن لیمعکوس تبد Ziدر این رابطه، 

در نظر گرفته  1یافته به هر ژن )که معمولاً برابر وزن اختصاص

های موجود در مسیر عملکردی تعداد ژندهنده نشان k شود(، ومی

ترکیبی و  Z داری نهایی هر مسیر بر اساس مقداراست. سطح معنی

 :با استفاده از توزیع نرمال استاندارد به دست آمد

𝑝𝑝𝑎𝑡ℎ𝑤𝑎𝑦 (3رابطه  = 1 − 𝛷𝑍𝑐𝑜𝑚𝑏𝑖𝑛𝑒𝑑 

 دهدینشان متابع توزیع تجمعی نرمال استاندارد  Φکه در آن 

(Whitlock. 2005 .)یبیترک یداریشامل سطح معن ندیفرآ نیا جینتا 

امکان  کردیرو نیهر روش بود. ا یبرا -log10(p-value)و مقدار 

را که در مطالعات جداگانه قابل  یجزئ یکیکشف اثرات ژنت

 نبودند، فراهم ساخت. ییشناسا

 یتعامل یهاو شبکه دیکاند یهاژن یبررس

بالا  یداریبا سطح معن یژنوم یهاواقع در محدوده دیکاند یهاژن

 گاهیها با استفاده از پاژن نیشدند. ا یبندو فهرست ییشناسا

تحلیل  Bos taurusو با تمرکز بر گونه  (0/12ه)نسخ  STRINGداده

شدند. در این تحلیل، تعاملات ژنی با حداقل امتیاز تعامل متوسط 

(medium confidence)  بررسی شدند(Szklarczyk et al., 2025). 

 رشد ندیدر فرآ لیدخ یژن یهاشبکه ترقیبه فهم عم کردیرو نیا

 کمک نمود.

  جینتا یبصر شینما

دار، نمودارهای منهتن سازی توزیع مناطق ژنومی معنیبرای بصری

ترسیم  ggplot2و بسته ( 4.4.3)نسخه  R افزارنرمبا استفاده از 

های p-valueبرای  -log10(p-valueشدند. این نمودارها مقادیر )

های اصلی و ترکیبی به روش استوفر را در محور عمودی و جایگاه

داری در ژنومی را در محور افقی نمایش دادند. خط آستانه معنی

تنظیم شد. مقایسه این نمودارها تأثیر log10- (p-value)  =8مقدار 

در افزایش حساسیت و شناسایی مناطق ژنومی جدید متاآنالیز را 

 نشان داد.

  جینتا یداریپا یابیارز

 یهاآستانه رییبا تغ تیحساس لیتحل ها،افتهیاستحکام  یجهت بررس

 نییتع یپارامترهاو  log10-(p-value= ) 7و  9ی داریمعن

عدم  یاحتمال راتیمنظور کاهش تأثها انجام گرفت. بهمحدوده

 ترقیدق کیتفکو  linkage disequilibrium (LD)ی وستگیتعادل پ

 لوبازیک 5000ها کمتر از که فاصله آن ییهاQTL ،SNP یهامکان

در  دادند،یرا نشان م یداریاز معن یمشابه یبود و الگو

تا حد  یبندطبقه نیشدند. ا یبنددسته کسانی یژنوم یهامحدوده

کرده و  یریهمبسته جلوگ یهاSNPتجمع  ریاز تأث یتوجهقابل

 یهاSNPاگرچه حذف کامل . نمود ترقیرا دق لیفراتحل یهااستنتاج

ژنوم و  یساختار یهایدگیچیپ لیبالا به دل یوستگیبا پ

عنوان به کردیرو نینبود، اما ا سریموجود م یهاداده یهاتیمحدود

با  ی. مطالعات آتشودیمحسوب م LDاقدام مهم در کنترل اثر  کی

 ترشرفتهیپ یهاکامل ژنوم و روش یابییتوال یهااز داده یریگرهبه

حوزه منجر شوند.  نیدر ا شتریب شرفتیبه پ توانندیم LDکنترل 

 مقدار شیافزا نیانگیو م یقدرت آمار شیدرصد افزا ن،یعلاوه بر ا

(p-value)log10- رینسبت به مطالعات منفرد محاسبه شد تا تأث 

 .دشو یابیارز جیبر بهبود دقت نتا لیفراتحل

 

 هاژن یانیبشبکه هم لیصفت رشد و تحل تیاهم

 نیتراز مهم یکیعنوان به ،یگوشت یرشد در گاوها صفت

 یاتحت کنترل شبکه ،یدر صنعت دامپرور یاقتصاد یهاشاخص

 .Seabury et alقرار دارد ) یکیولوژیب یرهایها و مساز ژن دهیچیپ

 ییوزن روزانه و کارا شیصفت که شامل وزن بدن، افزا نیا(. 2017

گوشت  دیتول یسودآور نییعدر ت یدیخوراک است، نقش کل لیتبد

کننده کنترل یمولکول یهاسمیمکان ترقیدرک عم ی. براکندیم فایا

 Gene Coexpression)ها ژن یانیبشبکه هم لیرشد، تحل

Network )یبرخلاف بررس ،یستمیس کردیرو نیکار گرفته شد. ابه 

 یهاو ژن یکیژنت دهیچیتعاملات پ ییمنفرد، امکان شناسا یهاژن

 Widmann) کندیمرتبط با رشد را فراهم م( Hub Genes) یرمحو

  نتایج و بحث
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et al. 2019 .)داده  گاهیبا استفاده از پاSTRING (https://string-

db.org/cgi/input?sessionId 

=bSqHqoN1vHWp&input_page_active_form=multiple_id

entifiers)م شد مرتبط با رشد رس یهانیکنش پروتئ، شبکه برهم

 (.1)شکل 

 یدیکل یمحور یهاژن

 یدیکل یژن محور نیچند ییمنجر به شناسا یانیبشبکه هم لیتحل

عنوان به GALNTL6برجسته در کنترل رشد شد. ژن  یمیبا نقش تنظ

 یادیشد که با تعداد ز ییشبکه شناسا یاصل یمحور یهااز ژن یکی

 میمستق، تعامل AADATو  GPR155 ،OLA1ها، از جمله از ژن

نقش  هانیپروتئ ونیلاسیکوزیگل یندهایژن که در فرآ نیدارد. ا

مرتبط  یکیولوژیب ریمس نیدر چند یمرکز کنندهمیعنوان تنظدارد، به

(. Bennett et al. 2012) کندیعمل م یو رشد سلول سمیبا متابول

شد  ییشناسا یمحور یهااز ژن گرید یکیعنوان به زین DPP6ژن 

-یعصب یدهگنالیوابسته به ولتاژ و س میپتاس یهاکانال میکه در تنظ

بگذارد  ریتأث یبر رشد عضلان تواندینقش دارد و م یعضلان

(Nadal et al. 2003 .)ژن  ن،یبر ا علاوهKCNIP4  که در خوشه

و  ARRDC3 رینظ ییهاقرار دارد، با ژن یسلول یدهگنالیس

CCSER1 گنالیو انتقال س یونی یهاکانال میتعامل دارد و در تنظ 

در خوشه  زین ABCG5ژن (. Rhodes et al. 2004)است  لیدخ

 سمیشد که در انتقال استرول و متابول ییشناسا دیپیل سمیمتابول

 ییبر رشد و کارا تواندیو م کندیم فایا یدیکلسترول نقش کل

 (.Berge et al. 2000بگذارد ) ریخوراک تأث

 

 
 گوشت گاو صفت رشد درمرتبط با  یو شبکه تعامل ژن ینیارتباطات پروتئ لیتحل -1شکل
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  هاژن یعملکرد یهاخوشه

مرتبط با رشد در چهار خوشه  یهانشان داد که ژن یشبکه ژن لیتحل

 یزیمتما یهاتیکه هر کدام مسئول اندافتهیسازمان یاصل یعملکرد

 ییهاشامل ژن یو انرژ سمیصفت دارند. خوشه متابول نیا میدر تنظ

در  ماًیاست که مستق ABCG5و  ALDH7A1 ،SLC27A6مانند 

 دیو تول یچرب، انتقال مواد مغذ یدهایاس سمیمتابول یندهایفرآ

مورد  یانرژ نیدر تأم یدیها نقش کلژن نیهستند. ا لیدخ یانرژ

 Liuدارند ) یو توسعه اسکلت یبافت عضلان عیرشد سر یبرا ازین

et al. 2019 .)یهاشامل ژن یدهگنالیو س یسلول میتنظ خوشه 

KCNIP4 ،DPP6 ،PPP1R12A  وGALNTL6  است که در

 یو هماهنگ یونی یهاکانال میتنظ ،یسلولدرون یدهگنالیس

انقباض  میتنظ یها براژن نینقش دارند. ا یسلول یهاتیفعال

رشد  یهاو پاسخ به محرک یعضلان یهاسلول زیتما ،یعضلان

 یسیرونو میتنظ خوشه(. Takimoto et al. 2002) تندهس یضرور

 NOX3و  UBASH3A ،TRABD2B رینظ ییهاژن شامل ژن انیو ب

پس از  یندهایو فرآ هانیژن، پردازش پروتئ انیب میاست که در تنظ

هدف است  یهاژن انیخوشه کنترل کننده ب نی. ااندلیترجمه دخ

(. Carpten et al. 2007رشد و توسعه نقش دارند ) یرهایکه در مس

شامل  ترهاینوروترنسم سمیو متابول یعضلان-یعصب ستمیس خوشه

 میاست که در تنظ FGF6و  GABRG1 ،GABRA2 یهاژن

و  ترهایتعادل نوروترنسم ،یعضلان-یعصب یهاناپسیس

 کیعنوان به FGF6 ژه،یوهنقش دارند. ب یرشد عضلان یدهگنالیس

نقش  لاتعض میو ترم وژنزیم میدر تنظ ،یبروبلاستیفاکتور رشد ف

 (.deLapeyriere et al. 1993دارد ) یمهم

 شبکه یتوپولوژ

 تیتبع( Scale-Free) اسیبدون مق یاز الگو یشبکه ژن ساختار

 نیاست. در ا دهیچیپ یکیولوژیب یهاکه مشخصه شبکه کندیم

 و GALNTL6 ،DPP6) ها ماننداز ژن یساختار، تعداد محدود

KCNIP4 )یمحور یهاعنوان ژناتصالات متعدد هستند و به یدارا 

 نیدارند. ا یکمتر تصالاتها اکه اکثر ژن یدر حال کنند،یعمل م

که در آن  دهدیشبکه را نشان م یمراتبسلسله یدهالگو، سازمان

 یآبشارها قیهدف از طر یهابه ژن یمحور یهااز ژن هاگنالیس

 یریپذو انعطاف یداریساختار، پا نی. اشوندیمنتقل م یمیتنظ

 کندیم نیتضم یکیولوژیزیو ف یطیمح راتییشبکه را در پاسخ به تغ

(Barabási & Oltvai 2004.) 

 رشد یبرا یکیولوژیب میمفاه

را آشکار  یادهیچیپ یمولکول یهاسمیمکان شده،ییشناسا یژن شبکه

 یرهای. مسکنندیم میرا تنظ یگوشت یکرد که رشد در گاوها

توسعه و  شوند،یشبکه کنترل م نیرشد، که توسط ا یدهگنالیس

 یتوده عضلان شیکرده و به افزا تیرا هدا یعضلان یهاسلول زیتما

مانند  ییهاکه توسط ژن ک،یمتابول می. تنظشوندیمنجر م

ALDH7A1  وSLC27A6 سمیمتابول نیتعادل ب شود،یکنترل م 

وزن مناسب  شیافزا یکه برا کندیو رشد بافت را حفظ م یانرژ

رشد  نیب یهماهنگ ن،یهمچن(. Liu et al. 2019است ) یضرور

و به  شودیم نیشبکه تضم نیتوسط ا یو توسعه اسکلت یعضلان

 (.Seabury et al. 2017) کندیخوراک کمک م لیبدت ییبهبود کارا

 یساختار یهایژگیمورد مطالعه، و یشبکه ژن یآمار اتیخصوص

 نیرا تضم نهیبه یکیولوژیکه عملکرد ب دهدیرا نشان م یمهم

و هدفمند  یدهنده تعاملات انتخاب. تراکم متوسط شبکه، نشانکندیم

 کندیم یریجلوگ یرضروریها است که از تداخل غژن نیب

(Albert & Barabási 2002.) یبندخوشه بیبا ضر یژگیو نیا 

 یعملکرد یهاکه وجود ماژول شودیم تیشبکه تقو یبالا

را  یکیولوژیب یندهایمستقل فرآ میکرده و تنظ دییمشخص را تأ

کوتاه بودن  ن،یعلاوه بر ا(. Ravasz et al. 2002) سازدیممکن م

 هاگنالیو کارآمد س عیها، انتقال سرژن نیب یرهایطول مس نیانگیم

 راتییبه موقع به تغ یدهپاسخ یکه برا کندیم نیرا در شبکه تضم

 ن،یبنابرا(. Watts & Strogatz 1998است ) یضرور یکیولوژیزیف

 یادهنده ساختار شبکهدر مجموع نشان یآمار یپارامترها نیا

مرتبط با رشد را  یندهایو کارآمد فرآ قیدق میتنظ تیهستند که قابل

 دارد.

 منهتن ینمودارها لیتحل

در  یدیکل یعنوان ابزاربه( Manhattan Plotsمنهتن ) ینمودارها

 نگیپیژنوتا یآمار جینتا شینما یبرا( GWASکل ژنوم ) شیپو

را در برابر  log10-(p) رینمودارها مقاد نیاستفاده شدند. ا

که نقاط بالاتر،  یطوربه دهند،ینشان م یکروموزوم یهاتیموقع
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 یدارید. خط آستانه معنهستن تریقو یدهنده ارتباطات آمارنشان

 (.2شد )شکل  فیتعر p  >10-8در سطح 

مشاهده  داریمعن یهاگنالیاز س یمشخص عیتوز ی، الگو2 شکل در

 27، 14، 4، 2 یهادر کروموزوم داریمعن یهاگنالیس نیشتریشد. ب

قرار داشتند.  15تا  10در محدوده  log10-(p) ریبا مقاد 28و 

 log10-(p)=  18ی بیبا مقدار تقر یتوجهقابل کیپ زین 18کروموزوم 

و بیشترین بودند  یانقاط پراکنده یها دارانشان داد. اکثر کروموزوم

آبی( و خط آسنانه ها بین خط آستانه پیشنهادی )خطتجمع داده

، 3 یهاکه کروموزوم یقرار داشتند، در حالقرمز( داری )خطمعنی

 log10-(p) = 6-10 در محدوده یمتوسط یهاگنالیس 21و  10 ،8

 یهاتفاوت 3( در شکل لی)فراتحل یبیترک لیتحل نشان دادند.

 یهاکیپ ل،یتحل نینشان داد. در ا 2را نسبت به شکل  یریچشمگ

 با مقدار 24ها در کروموزوم آن نیمشاهده شد که بالاتر یتریقو

62/27  =(p)-log10 27و  21، 11، 4، 2 یهاثبت شد. کروموزوم 

ارائه  log10- (p)=  25-20 محدودهدر  یداریمعن یهاکیپ زین

دادند.

 
 های گزارش شده از مطالعات قبلیlog10- (p)منهتن پلات نتایج  -2شکل

 
 لیفراتحل یبیترک لیتحل جینمودار منهتن نتا -3شکل
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 داریمعن یژنوم یاز نواح یشتریتعداد ب ییمنجر به شناسا لیتحل نیا

کننده صفات کنترل یهاگاهیجا صیدقت تشخ ز،یشد و با کاهش نو

(QTL )داد. شیرا افزا یواقع 

 یدیکل یژنوم یهاتیموقع

مرتبط با رشد  داریمعن یژنوم یهاتیاز موقع یاخلاصه 2 جدول

 Stouffer’sروش استوفر ) یآمار لیتحل قیکه از طر دهدیرا ارائه م

Method )شدند. ییشناسا 

 
 گوشت گاو صفت رشدمهم به دست آمده، مرتبط با  یژنوم یهاتیخلاصه موقع -2جدول 

های ترکیب شده به لوگاریتم ژن کاندید

 روش استوفر

 پایان

 )کیلو باز(

 شروع

 )کیلو باز(

 کروموزم

EIF2A 86/11 117591 117590 1 

MYO3B 10/13 26091 25868 2 

KCNJ3 57/11 41370 40613 2 

GYPC 08/12 78960 78960 2 

SPAG16 00/12 102058 102055 2 

UBR4 57/20 133555 133554 2 

LOC107132296(ncRNA) 64/8 30375 30374 3 

LRRIQ3, IL23R 75/9 78125 75523 3 

AGBL4, TRABD2B 94/14 98550 98222 3 

OR10AC1, TCAF2 71/11 106951 106950 4 

DPP6, PTPRN2 81/24 118968 117399 4 

PPP1R12A 66/15 11740 9353 5 

LOC132345276(ncRNA) 64/11 39070 39067 5 

KCNIP4 73/16 41979 38807 6 

GABRG1, GABRA2 92/14 64730 64728 6 

SLC12A2, ADAMTS19, SLC27A6, MARCH3, LMNB1 

PHAX, ALDH7A1, GRAMD3, MIR2458, 
14/8 28523 26000 7 

FRMD3, TUT7 67/9 79661 76519 8 

KIAA1958, PAPPA 70/9 105196 101932 8 

ELOVL4, LOC132346203(ncRNA) 42/12 19661 19659 9 

MANEA 73/13 55104 55075 9 

SPPL2A, USP8 76/9 62917 59731 10 

KTN1 82/9 68136 68134 10 

GARNL3, COQ4 91/11 98929 98104 11 

GTF3C5, RALGDS 99/24 103175 103096 11 

PTER 34/11 30935 30933 13 

LOC112449300(ncRNA) 15/8 44508 44507 13 

LOC112449571(ncRNA), KHDRBS3 10/10 7000 6034 14 

LOC132342147(ncRNA), EXT1 03/16 46520 46104 14 

WWP1, ATP6V0D2, CA13, LRRCC1, PSKH2, CA1, RBIS, 
CA2, CA3, E2F5 

51/16 78226 76472 14 

LOC100300167(ncRNA) 92/8 13345 13342 15 

SCLT1, JADE1 20/9 29058 26032 17 

MAF, LOC101902700(ncRNA) 43/13 6584 6481 18 

BOSTAUV1R417 62/27 58140 58136 18 

SPECC1 85/11 33690 33682 19 

ADAMTS17, LYSMD4 38/10 6778 6774 21 
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bta‑ mir‑ 2888‑ 1 33/11 36190 36186 21 

LOC112443355(snRNA), AKAP6 93/11 42670 42667 21 

SLC24A4, CLMN, DICER1 71/20 60065 57070 21 

LARS2, LOC101907967, TMEM158, LOC101908013 
CDCP1, LOC614114, LOC101908094  LOC101901958 

ZDHHC3, EXOSC7, LOC100847326, CLEC3B 

02/9 54629 54624 22 

LOC783803, LOC112444553(ncRNA) 60/8 11825 11819 26 

ABCC2, CHUK 61/14 21129 20811 26 

LOC101904868, LOC101904869, LOC101904870 

LOC101904871, LOC101904872 
75/18 2623 2615 27 

FAT1 93/11 16605 16601 27 

LOC132344080(ncRNA) 36/13 43174 43018 27 

EGLN1, KCNK1 58/12 6568 4241 28 

ADK 26/13 30518 30514 28 

Not near gene 82/12 4468 4466 29 

 

 23در  داریمعن یمنطقه ژنوم 47نشان داد که  یبیترک لیتحل جینتا

)روش  یبیترک log10-(p-value) ریکروموزوم مختلف، با مقاد

 نیترشدند. برجسته ییشناسا 62/27 تا 14/8استوفر( در محدوده 

 PTPRN2و  DPP6شامل  4ها در کروموزوم از ژن یاخوشه افته،ی

بود.  log10- (p-value)  =81/24 یداریسطح معن نیبالاتر جزء با

 یو توسعه عضلان یعضلان-یعصب یدهگنالیس میها در تنظژن نیا

با  2کروموزوم  ن،یهمچن(. Lin et al. 2018)دارند  یدینقش کل

 میکه در تنظ57/20=  (p-value) -log10( UBR4)حضور ژن 

 گنالینقش دارد، س هانیپروتئ ونیناسیتیکوئیوبیو  یچرخه سلول

با  سهیدر مقا لیفراتحل(. Tasaki et al. 2005)نشان داد  یقو

 یژنوم ینواح ییدر شناسا یتوجهقابل یایمطالعات منفرد، مزا

روش با  نی. ادهدیارائه م یگوشت یمرتبط با صفت رشد گاوها

مطالعات مختلف،  یهاادغام داده قیحجم نمونه مؤثر از طر شیافزا

 بیاست. ترک دهیبهبود بخش یریطور چشمگرا به یقدرت آمار

 نیب یو اثرات ناهمگون یتصادف یبه کاهش خطاها نیچنها همداده

را فراهم آورده  یژنوم ینواح ییمطالعات کمک کرده و امکان شناسا

نبودند  داریمعن یآمار یهاتیمحدود لیکه در مطالعات منفرد به دل

(Bolormaa et al. 2014; Saatchi et al. 2014 .)با  کرد،یرو نیا

 صیدقت تشخ ز،یکاهش نو و یکیژنت یهاگنالیس تیتقو

 شیمرتبط با رشد را افزا( QTL)کننده صفات کنترل یهاگاهیجا

 یهاگنالیس زین 10و  9، 6 یهاکروموزوم ن،یعلاوه بر ا داده است.

، KCNIP4 ،GABRG1 ،GABRA2مانند  ییهابا ژن یداریمعن

ELOVL4  وMANEA  چرب،  یدهایاس سمیدر متابول کهنشان دادند

نقش دارند  هانیپروتئ ونیلاسیکوزیو گل یعصب یدهگنالیس

(Agbaga et al. 2008; Zhang et al. 2004 .)با مقدار 7 کروموزوم 

14/8=  (p-value) -log10ها شامل از ژن یاو حضور خوشه

SLC12A2 ،ADAMTS19 ،SLC27A6 ،MARCH3 ،LMNB1 ،

ALDH7A1  وGRAMD3لیدخ ینواح یکیژنت دهنده تنوع، نشان 

 نی. اکندیم دیصفت تأک نیا کیژنیپل یدگیچیدر رشد است و بر پ

 میتنظ ها،ونیچرب، انتقال  یدهایاس سمیمتابول یندهایها در فرآژن

نقش دارند  نهیآم یدهایاس سمیو متابول یسلول تهساختار هس

(Brocker et al. 2010; Forrest et al. 2000.) 

منفرد )شکل  لیمنهتن تحل ینمودارها نیشده بمشاهده یهاتفاوت

 لیتوجه فراتحلقابل ریدهنده تأث( نشان3)شکل  یبیترک لی( و تحل2

 تریقو یهاکیپ ژه،یواست. به زیو کاهش نو هاگنالیس تیدر تقو

 ،یبیترک لیدر تحل 27و  18، 14، 6، 5، 4، 2 یهادر کروموزوم

شده با شناخته ینواح دییو تأ دیجد ینواح ییدهنده شناسانشان

 جیها، که در بخش نتاژن یانیبشبکه هم لیتحل دقت بالاتر است.

مرتبط با رشد  یکیاز تعاملات ژنت یترقیشرح داده شد، درک عم

و  GALNTL6 ،DPP6مانند  یمحور یهاژن ییارائه داد. شناسا

KCNIP4 سمی)متابول یعملکرد یهاها در خوشهآن یدهو سازمان 

( یعضلان-یصبع ستمیو س یسیکنترل رونو ،یسلول میتنظ ،یو انرژ

 یندهایاست که فرآ یمراتبو سلسله دهیچیپ یادهنده شبکهنشان

 تیرا هدا یعضلان-یعصب یو هماهنگ کیمتابول میتنظ وژنز،یم

ژن  ژه،یوبه(. Picard et al. 2002; Buckingham 2006) کندیم

SLC27A6 یدهایدر انتقال اس یدیبا نقش کل سم،یدر خوشه متابول 
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و رشد دارد.  یانرژ سمیبا متابول یمیارتباط مستق ر،یچرب بلند زنج

را در رشد و  کیمتابول یهاکه نقش ژن یبا مطالعات قبل افتهی نیا

 .Liu et al. 2019; Widmann et al)اند کرده دییخوراک تأ ییکارا

مطالعه امکان  نیا یاهافتهی ،یطور کلدارد. به ی، همخوان(2019

هدفمند را فراهم  یانتخاب ژنوم یبرا یمولکول یتوسعه نشانگرها

 یریپذو رقابت دهیصفات رشد را بهبود بخش تواندیکه م آورندیم

دهد. مطالعات  شیافزا یجهان یرا در بازارها یصنعت دامپرور

-چند یهالیژنوم و تحلکل یابییتوال یهاهبا استفاده از داد ندهیآ

 کنند. لیرا تکم جینتا نیا توانندیم کسیاوم

 کلی یریگجهینت

کل ژنوم،  شیپو لیفراتحل کردیمطالعه با استفاده از رو نیا

را  یگوشت یمرتبط با صفت رشد در گاوها دهیچیپ یژن یهاشبکه

 23در  داریمعن یمنطقه ژنوم 43نشان داد که  جیکرد. نتا ییشناسا

در محدوده  یبیترک log10-(p-value) ریکروموزوم مختلف، با مقاد

با ژن  18، با صفت رشد مرتبط هستند. کروموزوم 62/27 تا 14/8

BOSTAUV1R417 دارا بود و را  یداریسطح معن نیبالاتر

جزء  UBR4با ژن  2و کروموزوم  DPP6با حضور ژن  4کروموزوم 

ها منجر ژن یانیبشبکه هم لیتحل. بودندرا  یداریسطح معن نیبالاتر

، GALNTL6 ،DPP6مانند  یدیکل یمحور یهاژن ییبه شناسا

KCNIP4  وABCG5 و  سمیمتابول یعملکرد یهاشد که در خوشه

 یعضلان-یعصب ستمیو س یسیکنترل رونو ،یسلول میتنظ ،یانرژ

و کاهش  یقدرت آمار شیبا افزا ل،یفراتحل .اندافتهیسازمان

مرتبط با رشد را  یهاQTL ییمطالعات، دقت شناسا نیب یناهمگون

 نیدر ا شدهییشناسا یها. ژندیبهبود بخش یریطور چشمگبه

 ،یانرژ سمیمتابول یکیولوژیب یرهایدر مس یدیکل یهامطالعه، نقش

و  رنددا یعضلان-یعصب میو تنظ وژنزیم ،یسلول یدهگنالیس

 یاصلاح نژاد یهاامهدر برن یمولکول یعنوان نشانگرهابه توانندیم

 تواندینشانگرها م نی. استفاده از ارندیهدفمند مورد استفاده قرار گ

 جهیخوراک و در نت لیتبد ییکارا شیبه بهبود صفات رشد، افزا

حال،  نیا با صنعت گوشت گاو منجر شود. یسودآور شیافزا

 ،ینژاد یهامطالعات، تفاوت نیب یناهمگون رینظ ییهاتیمحدود

مطالعه وجود  نیژن در ا انیب یهاداده تیو محدود یطیمح راتیتأث

ژنوم، کل یابییتوال یهابا استفاده از داده ندهیداشت. مطالعات آ

 Weighted Gene Coexpression Network) یهالیتحل

Analysis) WGCNA یلیتفص یژن، و بررس انیب یهابر اساس داده 

از  یترقیدرک عم توانندیها مQTLها و SNP ینپوشاهم

 ن،یکننده رشد ارائه دهند. همچنکنترل یکیژنت یهاسمیمکان

مختلف و  یهاتیدر جمع دیکاند یهاژن یتجرب یاعتبارسنج

 یهاها در برنامهآن یکاربرد عمل دییتأ یمتنوع برا یطیمح طیشرا

 .است یضرور یاصلاح نژاد

 هاتیمحدود

وجود  یژنوم یهالیدر فراتحل یمهم یهامطالعه چالش نیا در

 انتشار یریها، سوگچالش نیا نیتراز مهم یکیداشت. 

(publication bias) مثبت نسبت  جینتا شتریانتشار ب لیبود که به دل

قرار  ریرا تحت تأث یبیترک یهانیتخم تواندیو م دادیم رخ یبه منف

 فیمطالعات با ط میکرد یما سع ،یریسوگ نیکاهش ا یدهد. برا

 نیاما امکان حذف کامل ا م،یکن لیرا وارد تحل جیاز نتا یاگسترده

 نیب یناهمگون ن،یهمچن(. Rosenberg 2005)اثر وجود نداشت 

 یهاروش ،یطیمح طی، شراینژاد یهااز تفاوت یمطالعات ناش

بود که با استفاده از  یگریچالش د نگ،یپیژنوتا یهاو پلتفرم یآمار

طور کامل آن را به توانیل آن شد، اما نمدر کنتر یروش استوفر سع

 نیا گرید تیمحدود(. Evangelou & Ioannidis 2013)حذف کرد 

مختلف  یهاژن در بافت انیخام ب یهابه داده یمطالعه، عدم دسترس

 نی. به همشدیم ریپذها امکانبر اساس آن WGCNA لیبود که تحل

داده  گاهیها بر اساس اطلاعات موجود در پاژن یانیبشبکه هم ل،یدل

STRING دهد،یارائه م یشد که اگرچه اطلاعات ارزشمند تهساخ 

 یژن اختصاص انیب یهاداده لیکامل تحل نیگزیجا تواندیاما نم

علاوه بر (. Langfelder & Horvath 2008)باشد  تیجمع نیا یبرا

مورد مطالعه ممکن است  یهاتیجمع نیب ینژاد یهاتفاوت ن،یا

 یشترینژادها اثر ب یشود که در برخ ییهاژن ییمنجر به شناسا

داشته باشند  یکمتر تیاهم گرید یکه در نژادها یدارند، در حال

(Hayes et al. 2009 .)ها و ژن انیبر ب تواندیم زین یطیمح راتیتأث

انند م یبگذارد. عوامل ریتأث پیفنوت-پیبر ارتباط ژنوت جهیدر نت

تعاملات  توانندیدام و سلامت دام م تیریمد ،یمیاقل طیشرا ه،یتغذ

طور کامل کنترل نشده مطالعه به نیکنند که در ا جادیرا ا طیمح-ژن

به  یعدم دسترس ن،یمچنه(. Nkrumah et al. 2007)است 

 یهاQTLها و SNP یپوشاندر مورد هم قیاطلاعات دق

بود که  یگرید تیمحدود ،یدر مطالعات قبل شدهییشناسا
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استفاده از  ت،ینها در کمک کند. جیبهتر نتا ریبه تفس توانستیم

از مطالعات منفرد،  یاریبا تراکم متوسط در بس SNP هیآرا یهاداده

نادر با اثرات  یهاانتیوار یممکن است منجر به از دست رفتن برخ

 حاضر پژوهش جینتالازم به ذکر است که توجه شده باشد. قابل

 یرشد در گاوها یو مولکول یکیژنت یبه درک بهتر مبان تواندیم

اصلاح نژاد  یهابرنامه یطراح یبرا یانهیکمک کرده و زم یگوشت

 .Hayes et al)فراهم آورد  ترقیدق یبر ژنوم و انتخاب ژنوم یمبتن

2013; Meuwissen et al. 2016.) با استفاده از  ندهیمطالعات آ

را برطرف کنند  تیمحدود نیا توانندیژنوم مکل یابییتوال یهاداده

 & Hayes) دهند شیرا افزا یهاانتیوار ییو دقت شناسا

Daetwyler 2019 .)یمحکم هیمطالعه پا نیا یهاافتهیوجود،  نیبا ا 

 یگاوها یدر اصلاح نژاد یعمل یو کاربردها ندهیمطالعات آ یبرا

 .آوردیفراهم م یگوشت
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