
Research on Animal Production, Vol. 17, Issue 2, 2026                         p: 15  - 25 
 Sari Agriculture Sciences and Natural 

Resources University 

 
Research Paper 

 

Functional Gene Enrichment Analysis Based on the GWAS of Growth Rate 
Traits in Yak  

 

Shahrokh Jalali1, Mohsen Gholizadeh2 , and Hasan Hafezian3 

 
1- Ph.D. Student, Department of Animal Science, Faculty of Animal Science and Fisheries, Sari Agricultural 

Sciences and Natural Resources University, Sari, Iran 
2- Professor, Department of Animal Science, Faculty of Animal Science and Fisheries, Sari Agricultural Sciences and 

Natural Resources University, Sari, Iran, (Corresponding author: M.gholizadeh@sanru.ac.ir) 
3- Professor, Department of Animal Science, Faculty of Animal Science and Fisheries, Sari Agricultural Sciences and 

Natural Resources University, Sari, Iran 

 
Received: 28 September, 2025                             Revised: 12 January, 2026                           Accepted: 24 January, 2026                   

 

Extended Abstract 
Background:  Growth traits are among the most important economic indicators in livestock 
production, directly linked to meat yield, resource efficiency, and profitability. In yak, which is 
well adapted to high-altitude regions, growth performance is often constrained by harsh 
environmental conditions. Understanding the genetic basis of growth traits can provide insights 
that contribute to molecular breeding and genetic improvement. Genome-wide association studies 
(GWAS) are valuable tools for identifying genomic regions influencing economically important 
traits in livestock and for advancing genomic breeding programs. However, GWAS has several 
limitations: markers are tested individually, and stringent statistical thresholds often result in 
many causal variants being undetected, particularly for polygenic traits. On high-density SNP 
chips, the effect of a gene may be distributed across multiple markers, preventing any from 
reaching genome-wide significance. Moreover, extensive linkage disequilibrium in livestock 
populations complicates the precise identification of causal mutations. Additionally, GWAS does 
not capture the real interactions among genes within biological pathways or functional networks, 
and due to the biallelic nature of SNPs, it cannot fully represent the effects of multi-allelic QTLs. 
To overcome these challenges, it has been suggested that analyses should extend beyond SNP-
level to gene-level or gene-set approaches. In this framework, genes harboring significant SNPs 
that participate in common pathways or biological processes are tested for statistical enrichment. 
Such approaches enhance the power to detect causal variants and provide deeper insights into the 
genetic architecture of complex traits. Based on this rationale, the present study utilized publicly 
available genomic data to functionally analyze candidate genes associated with growth traits in 
yak and to biologically interpret GWAS results to provide more practical implications for 
breeding programs. The main objective was to identify genomic loci associated with post-
weaning growth in Ashidan yaks through GWAS and to investigate functional pathways by means 
of gene enrichment analysis. 
Methods: This study used previously published data from 354 female Ashidan yaks (Jia et al., 
2020). Genotyping was performed using the Illumina BovineHD BeadChip, which included 
777,962 SNP markers. Data quality control was conducted in PLINK. SNPs with more than 0.05 
missing data, minor allele frequency (MAF) < 0.05, or significant deviation from the Hardy–
Weinberg equilibrium (P < 10-6) were excluded, as were individuals with > 0.05 missing data. 
Missing genotypes were imputed using the LD-kNNi algorithm in TASSEL. Population structure 
was evaluated by principal component analysis (PCA), and the first five PCs were included as 
covariates in the mixed linear model. GWAS was carried out in TASSEL v5.2 using a mixed 
linear model (MLM) incorporating both a kinship matrix (K) and population structure (Q). Gene 
Ontology (GO) analysis was performed to identify biological pathways associated with growth 
traits. All genes located within ±15 kb of SNPs with a P < 0.05 were extracted based on the Bos 
taurus UMD3.1 genome assembly. These candidate genes were then submitted to the g: Profiler 
tool for enrichment analysis in three GO domains: Biological Process (BP), Molecular Function 
(MF), and Cellular Component (CC), as well as in KEGG pathways. Significance thresholds were 
set at a corrected P < 0.05. 
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Results: Following quality control, one individual was excluded due to poor genotyping quality, 
leaving 353 yaks for further analysis. From the initial SNP dataset, 2,540 SNPs were removed 
due to high missingness, 65,122 SNPs were removed due to low MAF, and four SNPs deviating 
from the Hardy–Weinberg equilibrium were excluded. Ultimately, 32,573 high-quality SNPs 
remained. The average genotyping rate of the retained individuals was 99.6%. For the first trait 
(average daily gain from 6 to 12 months), no genomic regions reached genome-wide significance 
(P < 1.5 × 10⁻⁶). In contrast, for the second trait (average daily gain from 6 to 30 months), 22 
significant SNPs (P < 1.5 × 10⁻⁶) were detected on chromosome 1, with the strongest signals 
appearing between 1.8 and 2.1 Mb. Within this region, the gene C1H21orf62 emerged as the main 
candidate, harboring several significant SNPs. Additional candidate genes, such as GCFC and 
SYNJ1, were also identified downstream of this region. For the third trait (average daily gain from 
12 to 30 months), a highly significant region was again detected on chromosome 1, overlapping 
with the same region as the second trait, with all significant SNPs closely associated with the 
C1H21orf62 gene.  Functional enrichment analysis further revealed that the identified growth-
associated genes were significantly enriched in multiple categories. At the molecular function 
level, significant enrichment was observed for ion binding (GO:0043167), small molecule 
binding (GO:0036094), transmembrane transporter activity (GO:0022857), cytoskeletal motor 
activity (GO:0003774), and hydrolase activity (GO:0016787). At the biological process level, 
candidate genes were enriched in cell adhesion (GO:0007155), monoatomic ion transport 
(GO:0006811), and nervous system development (GO:0007399). At the cellular component level, 
genes were predominantly enriched in cell junctions (GO:0030054), cell periphery 
(GO:0071944), and the plasma membrane (GO:0005886). KEGG pathway analysis revealed that 
the identified genes were mainly involved in motor protein-related pathways (KEGG:04814), 
emphasizing the regulatory complexity of growth-related genes. 
Conclusion: This study successfully identified significant SNPs and genomic regions associated 
with post-weaning growth traits in Ashidan yaks. While no significant associations were detected 
for early growth (6–12 months), extended growth intervals (6–30 and 12–30 months) revealed 
several key loci and biologically relevant pathways. The integration of high-density genotyping, 
genotype imputation, mixed linear modeling, and gene enrichment analysis provided a 
comprehensive overview of the genetic architecture underlying growth in yaks. These findings 
lay a valuable foundation for future molecular studies and provide practical markers for use in 
yak breeding and selection programs. 
 
Keywords: Gene Enrichment, Growth traits, GWAS, LD-kNNi, Mixed Linear Model, SNP,  
                    TASSEL, Yak 
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 04/11/1404تاریخ پذیرش:                                22/10/1404تاریخ ویرایش:                           06/07/1404تاریخ دریافت:  
 25تا  15 صفحه:

 

 چکیده مبسوط 
 مرتبط  سودآوری  و  منابع  وریبهره  گوشت،   تولید  با  مستقیم  طوربه  و  شوندمی  محسوب  دام  تولید  در  مهم  اقتصادی  های شاخص  از   رشد  صفات مقدمه و هدف:  

 تواند می  رشد  صفات  ژنتیکی  هایپایه  درک.  است  محیطی  سخت  شرایط  تحت تأثیر  معمولاً  رشد  عملکرد  است،   شده  سازگار  مرتفع  نواحی  به  که یاک  در.  هستند
ابزار مهمی برای شناسایی نواحی ژنومی   (GWAS) . مطالعات ارتباط ژنومینماید کمک ژنتیکی بهره افزایش و مولکولی نژاداصلاح به که کند فراهمرا  بینشی

این روش محدودیتهای اصلاحمؤثر بر صفات اقتصادی دام و بهبود برنامه تنهایی آزمون  هایی دارد چرا که هر نشانگر بهنژاد ژنومی هستند. با وجود این، 
های با تراکم ویژه در صفات چندژنی، شناسایی نشوند. در تراشههای علّی، بهبسیاری از واریانتکه  د  نشوگیرانه باعث میهای آماری سختشود و آستانهمی

ها،  داری نرسند. همچنین، پیوستگی ژنتیکی وسیع در دامکدام به آستانه معنینیز ممکن است اثر یک ژن میان چندین نشانگر توزیع شود و هیچ  SNP بالای
گیرد و  های عملکردی را نادیده می ها در مسیرهای زیستی و شبکهتعامل واقعی ژن GWAS کند. افزون بر این، های سببی را دشوارتر میتعیین دقیق جهش

  SNP  ها از سطح ها، پیشنهاد شده است که تحلیلبرای رفع این محدودیت  .های چندآللی نیستQTL  ها، قادر به نمایش کامل اثرSNPدلیل ماهیت دوآللیبه
های معنادار هستند و در یک مسیر زیستی یا فرایند مشترک  SNP  هایی که حاملد. در این روش، ژن نو به سطح ژن یا مجموعه ژنی گسترش یاب  وندفراتر ر

از پایه ژنتیکی صفات   را   تریو درک عمیق  دهدهای علّی را افزایش  تواند توان شناسایی واریانتشوند. این رویکرد میقرار دارند، از نظر غنای آماری بررسی می
های کاندید مؤثر بر رشد در یاک و تفسیر  شده، به تحلیل عملکردی ژن  های ژنومی منتشر بر همین اساس، مطالعه حاضر با استفاده از داده  .کمی فراهم سازد
  با  مرتبط  ژنومی  هایجایگاه  شناسایی   ، پژوهش   این  هدف   .دننژاد این گونه ارائه شوتری برای اصلاحپرداخت تا راهکارهای کاربردی GWAS بیولوژیکی نتایج 

 .بود  ژنی  غنای  تحلیل  طریق  از  عملکردی  مسیرهای  بررسی  و (GWAS) ژنوم  کل  ارتباط  مطالعه  از  استفاده  با  آشیدان  نژاد  هاییاک  در  شیرگیری  از  از  پس  رشد

   تراشه   از  استفاده  با  گیریژنوتیپ.  شد  استفاده  آشیدان  ماده  یاک  رأس  354  به  مربوط  شده  منتشر  هایداده  از  ، مطالعه  این  درها:  روش  و  مواد
Illumina BovineHD BeadChip  نشانگر  777,962  شامل SNP افزارنرم  در   هاداده  کیفیت  کنترل.  شد  انجام PLINK به این صورت که  .گرفت  صورت  

  بیش  با و افراد (P < 1e-6)واینبرگ -هاردی تعادل از  دارمعنی انحراف یا ، 05/0 از کمتر (MAF) فرعی آلل فراوانی رفته،  از دست 05/0 از بیش با نشانگرهایی
  های مؤلفه  تحلیل  با  جمعیت  ساختار.  شد  استفاده TASSEL افزارنرم  در  LD-kNNi الگوریتم  از  مفقود  هایژنوتیپ  برآورد   برای.  شدند  حذف رفته  از دست  05/0  از

  خطی   مدل  با GWAS تحلیل.  شدند  لحاظ  مختلط  خطی  مدل  در  کمکی  متغیر  عنوانبه   نخست  مؤلفه  پنج   و  شد  بررسی  TASSEL(  PCAر )افزانرم  اصلی در
منظور شناسایی مسیرهای بیولوژیکی  . بهگرفتمی  نظر  در   را   (Q)  جمعیتی   ساختار  و ( K) خویشاوندی  ماتریس  که  شد  انجام TASSEL v5.2 در    (MLM) مختلط

 های دارای SNP زا    15kb±هایی که در فاصله  یز انجام شد. در این بخش، از تمام ژنن  (GO)  شناسی ژنهستیتحلیل  جزیه و  ت،  نرخ رشد در یاکمرتبط با  
P < 0.05  قرار داشتند استفاده شد. استخراج موقعیت ژنی اینSNPها نیز با مراجعه به نسخه ژنومیBos taurus UMD3.1    های نجام گرفت. فهرست ژنا

  (، MF)عملکرد مولکولی    (، BP)فرایندهای زیستی املش  شناسی ژنهستی سازی در سه دستهنتقل شد و تحلیل غنیم   g:Profilerشده به ابزار آنلاین  شناسایی
 .زارش شدندشده گ تصحیح  P < 0.05داری مسیرها بر اساس ورت گرفت. سطوح معنیص   KEGGنیز مسیرهای و (CC) جزء سلولی و

فرد باقی   353دلیل کیفیت پایین ژنوتایپ حذف گردید و در نهایت  به  نمونه، یک  PLINKافزار  نرم  های ژنومی با استفاده ازکنترل کیفیت دادهبا  ها:  یافته
نشانگرها،   از مجموع  دادهبه SNP 2540ماندند.  بالای  و   MAF دلیلبه SNP 65122،  گمشدههای  دلیل درصد  به  4پایین،  ازدلیل  نشانگر   تعادل    انحراف 

 6/99مانده برابر با  . میانگین نرخ ژنوتایپ در افراد باقیندهای بعدی باقی ماندنشانگر با کیفیت بالا برای تحلیل  32573  ، واینبرگ حذف شدند. در نهایت-هاردی
شناسایی نشد. در مقابل، برای صفت  ( P < 1.5×10⁻⁶) داری ژنومیماهگی( هیچ ناحیه ژنومی در سطح معنی  12تا    6درصد بود. برای صفت اول )نرخ رشد از  

  1/2تا    8/1ها در بازه  ترین سیگنالگردیدند. قوی   شناسایی  1روی کروموزوم    (P < 1.5×10⁻⁶)دار  معنی  SNP  22تعداد    ، ماهگی(  30تا    6دوم )نرخ رشد از  
 . علاوه بر این، در بخش پایین بود دارمعنی SNP دربرگیرنده چندیننوان کاندید اصلی معرفی شد که  ع هب  C1H21orf62مگاباز ظاهر شدند. در این ناحیه، ژن

دار بر روی ماهگی( نیز یک ناحیه بسیار معنی  30تا    12برای صفت سوم )نرخ رشد از  .  نیز شناسایی شدند   SYNJ1و    GCFCهایدست همین منطقه، ژن
ر ارتباط بودند. تحلیل د   C1H21orf62دار در این صفت در بازه مشابهی با صفت دوم قرار داشتند و همگی با ژنهای معنیSNP. تمامشد  آشکار  1کروموزوم  

در سطح    هاترین این دستههای متعددی غنی شدند. مهمداری در دستهطور معنیشده در ارتباط با رشد یاک به  های شناساییعملکرد مولکولی نشان داد که ژن
فعالیت موتور    (، GO:0022857)ی  فعالیت ناقل غشای  (، GO:0036094)ک  های کوچ اتصال مولکول  (، GO:0043167)ا  هشامل اتصال یون  عملکرد مولکولی 

از جمله    ، های اصلی های کاندید رشد در گروهدر سطح فرایندهای زیستی، ژن  .دبودن(  GO:0016787)  فعالیت هیدرولازی  و  (، GO:0003774)ی  سیتواسکلت
غنی بودند. در بخش جزء سلولی،   (GO:0007399)ی  رشد و تکوین سیستم عصب  و  (GO:0006811)ه  های سادانتقال یون  (، GO:0007155)ی  چسبندگی سلول

بررسی .  غنی شدند (GO:0005886) شای پلاسماییو غ (  GO:0071944)  پیرامون سلول   (GO:0030054)  های سلولیای در پیوندگاهطور برجستهها بهژن
 . ندشتمشارکت دا ( KEGG:04814)ی های حرکتطور عمده در مسیرهای پروتئینشده به های شناساییان داد که ژننش  KEGG مسیرهای زیستی در

  اولیه  رشد  کهحالی  در.  کرد  شناسایی  دانآشی  یاک  در  ازشیرگیری  از  پس  رشد  صفات  با  ارتباط در  را   معناداری  ژنومی  نواحی  و  هاSNPمطالعه  اینگیری: نتیجه
  ترکیب .  ندساخت  آشکار  را  کلیدی  زیستی  مسیر  و  جایگاه  چندین(  ماه  30تا  12  و  30تا  6)  ترطولانی  هایبازه  بود،   معنادار  ژنومی  ارتباط  فاقد(  ماه   12  تا  6)

. ندکرد فراهم یاک در رشد  ژنتیکی معماری از را  جامع تصویری ژنی،  غنای تحلیل و مختلط خطی هایمدل مفقود،  هایداده برآورد بالا،  تراکم با گیریژنوتیپ
این
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 مقدمه 
یکی از اعضای خانواده گاوسانان  (Bos grunniens) یاک    

  عنوان به   و  کندمی   زندگی  تبت طور عمده در فلات  است که به 
  این .  شودمی   شناخته  منطقه  این  در  اهلی  دام  گونه  تریناصلی
  ایفا   عشایر  و  بومی  مردم  معیشت  در  را  حیاتی  نقش  حیوان

  نقل   و  حمل   نیروی  و  پشم  شیر،  گوشت،  از  مهمی  منبع  و  کندمی
بهرود. یاکشمار میبه  با شرایط سخت  ها  بالا  دلیل سازگاری 

از  اکسیژن،  کمبود  و  پایین  دمای  زیاد،  ارتفاع  مانند  محیطی 
در  ویژگی برخوردارند.  خاصی  ظاهری  و  فیزیولوژیکی  های 

های گوشتی، صفات رشدی نظیر وزن بدن، ارتفاع جدوگاه،  یاک
ها برای افزایش  ترین شاخص طول بدن و محیط سینه از مهم

میبهره محسوب  اقتصادی  سود  و  تولید  یاک  وری  شوند. 
از جمعیت یاک (Ashidan yak) یدانشآ بدون شاخ که  های 

 ، یک واریته جدید اصلاح است  منشأ گرفته  تبت  فلات چینگهای
خوی    و  شاخ بودن، خلقچون بیهایی همشده است که با ویژگی 

های شود و در سالآرام و عملکرد تولیدی مطلوب شناخته می 
ویژه توجه  سیستماخیر  در  را  نیمهای  پرورش  و    های  متمرکز 

به  Jia et al., 2019; Ge et)  خود جلب کرده استمتمرکز 

al., 2020 .) 
داده بررسی       نشان  ژنتیکی اخیر در یاک  اند که صفات  های 

رشدی مانند وزن بدن، قد، طول بدن و دور سینه تحت تأثیر  
با تمرکز بر  محققین رار دارند.  ق(  SNP)  چندین نشانگر ژنتیکی 

های اهلی، یعنی صفت  یکی از صفات مرفولوژیک مهم در یاک
تا پایه ژنتیکی این ویژگی را شناسایی    ند ، تلاش کردشاخیبی 
گروه   برای Datong از نژاد  را  یاک بدون شاخ  50  هاآن.  دنکن

  کردند   عنوان گروه کنترل انتخاببه را  دار  یاک شاخ  51مورد و  
و آزمون ذوب با دقت   DNA یابیهای توالیو با استفاده از روش 
پلی  بررسی  به  پرداختمورفیسمبالا،  ژنتیکی  آنالیزهای ندهای   .

  1کیلوبازی در کروموزوم    147آماری نشان دادند که یک ناحیه  
است،   SYNJ1 و  C1H21orf62  ،GCFC1ن  که شامل سه ژ

در   یشاخبی به احتمال زیاد جایگاه جهش مؤثر در ایجاد صفت 
از   ،همچنین.  (Liu et al., 2014)  استیاک   استفاده    با 

GWAS  یاک ماده، تعداد قابل توجهی   354کوسی در  ول  چند  
SNP  ها که بیشتر آن  شدندرتبط با صفات رشدی شناسایی  م

توسعه   و  با رشد عضلات، ذخیره چربی  مرتبط  فرآیندهای  در 
 را  های جدیدیها بینش سیستم عصبی دخیل هستند. این یافته

 ,.Jia et al) داندرباره معماری مولکولی رشد یاک فراهم کرده

بینی صفات رشدی از سوی دیگر، با بررسی قابلیت پیش  (.2019
یاک   روش روش  بااولیه  پنج  مقایسه  و  ژنومی  انتخاب  های 

بینی برای  پیش  صحتکه    ه شده استآماری مختلف، نشان داد
بین   از    391/0تا    147/0این صفات  نتایج حاکی  متغیر است. 

رشد امکان  بهبود صفات  در  ژنومی  انتخاب  از  استفاده  پذیری 
 جیانگ علاوه بر این، مطالعه  (.Ge et al., 2020)  ندیاک بود

تراشه با تراکم  ( با استفاده از Jiang et al., 2022و همکاران )
مختلف،    480در   SNP یبالا نژاد  سه  از  را SNPیاک  هایی 

داری با وزن بدن مرتبط بودند.  طور معنی  شناسایی کرد که به
ها بر روی  SNPاین پژوهش به تأثیر احتمالی برخی  ،همچنین

 
1 Multiple testing correction 

پرداخت که ممکن   GRK4 کننده پروتئین از جمله  های کدژن
 های مرتبط با وزن بدن ماننداست از طریق تأثیر بر هورمون 

PTH و ADM داثرگذار باش . 
ژنومیمطالعات       و  برای    (GWAS)  ارتباط  شناسایی 

ژنومی  بهره نواحی  از  برنامه و  گیری  اصلاحتقویت  نژاد های 
 et Gholizadeh)اند  کار گرفته شدهطور گسترده به ژنومی به 

., 2018et alPasandideh ., 2015; al.)  این که با 
شناسایی ژنتیکی  صفت   نشانگرهای  یک  با  ارتباط  در  شده 

ارائه دهند، اما معمولاً تنها بخش   را  توانند اطلاعات مفیدیمی
کنند. این  پذیری آن صفت را تبیین می نسبتاً کوچکی از وراثت 

همچنین  و  صفات  پیچیده  ژنتیکی  معماری  از  ناشی  موضوع 
روش محدود  آماری  بهقدرت  مطالعات   کارهای  در    رفته 

GWAS  اس( تMackay et al., 2009بنا .)  این، این قبیل   بر
روشبه،  مطالعات تکویژه  نشانگر  هر  که   نوکلئوتیدی   هایی 

(SNP  )های  دلیل آستانهبه کنند،  صورت جداگانه آزمون میرا به
های چندگانه در ای که برای کنترل آزمونگیرانه آماری سخت

می  استفاده  مطالعات  کنترل   دنشواین  اول  نوع  نرخ خطای  تا 
گیری زیاد در آستانه معناداری و کاهش منجر به سخت ،  شود

ممکن است تعداد  و  د  نگردهای علّی می قدرت تشخیص واریانت 
از نشانگرهای مهم، به  ژنی،    ویژه در صفات چندقابل توجهی 

  شیآزماتصحیح برای  (.  Peng et al., 2010)د  شناسایی نشون
ها را فراهم  SNPاز    یبودن تعداد کم  داری ، امکان معن1چندگانه

حال  کند،یم نشانگرهایدر  آستانه   یکه  به  که  مرتبط    واقعاً 
  تک   کیکلاس  کردی . روشوندی نم  یی شناسا  رسند، ینمی  داریمعن
ب  نییتع  یبرا  انتیوار   پ یفنوت  کیو    انتیوار  کی  نیارتباط 

 یناش  صفات اقتصادیاکثر    که  ن یبه ا  جهو با تویت دارد  محدود
متعدد    یرهایها و مسمتعدد در ژن یکیژنت یهاانت یوار ریاز تأث

 Chimusa)  دهدی را کاهش م  یآمار  صیهستند، قدرت تشخ

., 2016et al).  پنل این، در  بر  تراکم افزون  با  ژنوتایپی  های 
مجاور  SNP ، ممکن است یک ژن توسط چندینSNP  بالای
باعث شود  بیان اثر آن ژن بین چند    تا  شود و همین موضوع 

تنهایی از ها بهیک از آنکه هیچطورینشانگر تقسیم شود، به 
مچنین، در  ه (. Ha et al., 2015)د داری عبور نکنآستانه معنی 

ای نواحی گستردهی،  ژنتیک  پیوستگیهای دام،  بسیاری از گونه 
می  بر  در  را  ژنوم  تعداد  از  است  ممکن  نتیجه،  در  گیرد. 

قرار گیرند که    سببیدر پیوستگی با ناحیه ژنومی     SNPزیادی
جهش دقیق  شناسایی  موضوع،  دشوارتر    سببیهای  این  را 

ادر  ق   GWASعلاوه بر این، اگرچه (.Hayes, 2013)د سازمی
داری طور معنیاست نشانگرهایی را که با صفات مورد نظر به 

واقعیت   از  این روش  اما   زیستیِمرتبط هستند شناسایی کند، 
های عملکردی  ها در قالب مسیرهای زیستی و شبکه تعامل ژن

 کند. نظر می صرف
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به دوهمچنین،  ماهیت  برخیSNPآللی  دلیل  تأثیر   ها، 
QTL ها طور کامل در این تحلیلهای چندآللی ممکن است به

ممکن است درک   GWAS منعکس نشود. در نتیجه، تکیه بر
ده  را  محدودی ارائه  کمی  صفات  پیچیده  ماهیت  د  از 

(., 2017et alDadousis ).  ها و برای غلبه بر این محدودیت
عمیق  درک  به  پیچیده،  دستیابی  صفات  ژنتیکی  زمینه  از  تر 

به سطوح بالاتری   SNP پیشنهاد شده است که تحلیل از سطح 
یابد های ژنیمانند ژن و مجموعه  etDadousis )  گسترش 

., 2017al)  های مرتبط مجموعه ژنی، گروهی از ژن   آنالیز. در  
قبیل یا ژن   )از  خاص  زیستی  مسیر  یک  به  متعلق  های 

شده   دار شناساییهای معنیSNPکه حامل شناسی ژن(هستی
هستند، از نظر فراوانی در یک مسیر مشخص مورد     GWASدر

آیا بیش از حد انتظار    که  گیرند تا مشخص شودآزمون قرار می
شده  نمایان  زیستی  مسیر  آن  یا  در   ,.Wang et al)خیر  اند 

سال.  (2011 علاقه در  اخیر،  فزایندههای  تحلیل  مندی  به  ای 
شکل گرفته است تا    های مختلف دامگونهمسیرهای زیستی در  

در بررسی صفات   GWAS  هایعنوان مکملی برای تحلیلبه 
گیرد قرار  استفاده  مورد   et alDadousis ;2017 ,.) کمی 

., 2021et alFard -Esmaeili)  .ِتحلیل گروهی  SNP ها که
لحاظ فیزیکی در    یا به  هستنداز نظر عملکردی با هم مرتبط  

های تواند توان تشخیص واریانت نزدیکی یکدیگر قرار دارند، می 
افزایش    سببی بهتری  دهدرا  درک  زیستی    را  و  زمینه  از 

 (.  Chen et al., 2011د )ها یا صفات پیچیده فراهم آور بیماری
ثر بر  ؤمهای کاندید  هدف مطالعه حاضر، تحلیل عملکردی ژن

سازی مجموعه ژنی مبتنی طریق آنالیز غنی  نرخ رشد در یاک از
داده داده GWAS هایبر  منظور،  این  برای  ژنومیِبود.   های 
و در چارچوب    نداستخراج گردید  (Jia et al., 2019)شده    منتشر

  12تا    6های زمانی  سه شاخص افزایش وزن روزانه شامل بازه
ماهگی مورد بررسی قرار    30تا    12ماهگی و    30تا    6ماهگی،  

دقیق   ندگرفت بیولوژیکی  تفسیر  با  نتایتا  زمینه GWASج  تر   ،
برنامه  در  ژنتیکی  اطلاعات  از  هدفمندتر  استفاده  های  برای 

 .نژاد یاک فراهم گردداصلاح
 

 ها مواد و روش

فنوتیپی  داده      و  ژنوتیپی  اطلاعات  شامل  مطالعه  این  های 
که از پایگاه   هستندرأس یاک ماده نژاد آشیدان  354مربوط به 

ستخراج گردیدند. تعیین  ا(  Jia et al., 2019)های عمومی داده
 Illumina BovineHDBeadChipپ  ژنوتیپ با استفاده از چی

(Illumina Inc.  )مارکر  777962  املش SNP   و شد  انجام 
 . ر دسترس بودندد PED/MAP ها در فرمتداده

 هاسازی داده کنترل کیفیت و آماده 

داده      کیفیت  کنترل  نرم برای  از  ژنوتیپی  افزار  های 
PLINKv1.9  (Purcell et al., 2007)   ها ستفاده شد. نمونه ا

شده بیش    ی گمها با شرایط زیر حذف شدند: نرخ دادهنشانگرو  
شده بیش   ی گمنرخ داده  (،mind 0.05--)د در افرادرصد    5از  
کمتر    کمیاب  آلل  فراوانی  ( geno 0.05--)  هاSNPدردرصد    5از  
  واینبرگ -و انحراف از تعادل هاردی( maf 0.05--) درصد 5از 
(P ≤ 1e-6)  .  ،32573حیوان و   353پس از اعمال فیلترهاSNP   

تحلیل  دادهبرای  شدند.  حفظ  نهایی  برای های  باقیمانده  های 
نرم  وارد  از    TASSEL v5.2افزار  تحلیل  استفاده  با  و  شدند 

دادها  LD-kNNiالگوریتم   گمیمپیوتیشن  صورت    های  شده 
از ساختار LD-kNNiمزیت اصلی  .گرفت استفاده   ،  LD   بین  
SNP .ها برای افزایش دقت و کاهش خطای ایمپیوتیشن است 

 مدل خطی ترکیبی  GWAS تحلیلتجزیه و 

آنالیز        جمعیت،  ساختار  کنترل  دمولفه  برای  اصلی  ر  های 
TASSEL  (Bradbury et al., 2007)   انجام شد و پنج مؤلفه
اول تحلیل به (PCs)  اصلی  شدند.  مدل  وارد  کوارییت  عنوان 

از مدل خطی ترکیبی استفاده  با    TASSELدر ارتباط ژنومی 
 :شودصورت زیر تعریف می جرا شد که به ا

Y = Xb + Zu + e 
 

اتریس طرح اثرات ثابت  م  X،  هاردار فنوتیپ ب   y، در این مدل    
نشانگر  شام آزمون    SNPل  مؤلفهمورد  اصلیو    ( PCs) های 

  Z،  اثرات ثابتضرایب  ردار  ب  b  جهت کنترل ساختار جمعیت،
ردار اثرات ژنتیکی تصادفی ، بu  و  ،اتریس طرح اثرات تصادفیم

u∼N(0,K𝜎𝑢هستندژنی  پلی
آن  ،   (2 در  اتریس  م  Kکه 

  eبردار    .است SNP هایشده از داده  خویشاوندی ژنومی برآورد
نرما  نشان توزیع  با  تصادفی  خطای  ل دهنده 
e∼N(0,I𝜎𝑒است؛

در این    .است  واحداتریس  م  I  که در آن   (2
 رد  Centered_IBSبا روش   (K) مدل، ماتریس خویشاوندی

TASSEL    ماتریس و  شد  پنجش  Qمحاسبه  اول  PC امل 
وارد مدل   بندی جمعیتلایهبود که برای کنترل   PCA حاصل از

معنی  سطح  برشدند.  بونفرونی،   داری  تصحیح     اساس 
 𝛼 = 0.05

32579⁄ = 1.5 × شد.    گرفته  نظر  در  10−6
SNPا  های بP  دار کمتر از این مقدار به عنوان نشانگرهای معنی

  کیلوباز   ±15های واقع در فاصله  در نظر گرفته شدند و سپس ژن 
بر اساس   NCBI از این نشانگرها با استفاده از مرورگر ژنومی

 . ناسایی شدندش UMD3.1ی نسخه ژنوم
تحلیل     نتایج  نمایش  نمودارهای GWAS  جهت   ،

Manhattan  وQQ plot   با ب رشد  صفات  از  یک  هر  رای 
  qqman  وCMplot  (Yin et al., 2021  )های  استفاده از بسته 

(., 2014et alTurner   )ط  ر محیدR  رسیم شدند. همچنینت ،  
 ها با استفاده ازنمودار چگالی توزیع مارکرها بر روی کروموزوم

CMplot (Yin et al., 2021) تهیه گردید. 
 سازی مسیرهای زیستیتحلیل غنی 

صفات  به       با  مرتبط  بیولوژیکی  مسیرهای  شناسایی  منظور 
سازی عملکردی نیز انجام شد. در این بخش،  رشد، تحلیل غنی 

 P  های دارایSNPزا  kb  15±هایی که در فاصله  از تمامی ژن 

نظر از سطح بونفرونی(، استفاده شد.  قرار داشتند )صرف  0.05 >
این ژنی  موقعیت  نسخه  SNPاستخراج  به  مراجعه  با  نیز  ها 

های نجام گرفت. فهرست ژنا    Bos taurus UMD3.1ژنومی
 g:Profiler  (., et alRaudvereشده به ابزار آنلاین    شناسایی

 Geneی  سازی در سه دسته نتقل شد و تحلیل غنی م(  2019

Ontology  (GO  ،)Cellular Component(CC  )نیز   و
داری مسیرها  ورت گرفت. سطوح معنیص  KEGGمسیرهای  
.زارش شدندگ adjusted P < 0.05بر اساس 
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اینج     ارزیابی  دسته  هت  یا  زیستی  مسیرهای  آیا  های  که 
ژن  میان  در  خاصی  شناساییعملکردی  به   های  طور  شده 

داری بیشتر از انتظار ظاهر شدند، از آزمون آماری مبتنی معنی
هیپرجئومتریک توزیع  استفاده   (Hypergeometric test)  بر 

شده یک   کند که آیا تکرار مشاهدهشد. این آزمون بررسی می 
ژنی  دسته ) مجموعه  یا  زیستی  مسیر  در    خاص  GO  یمثلاً 

است  صورت تصادفی رخ داده  شده، به   های استخراجلیست ژن
 .سازی واقعی استی غنیدهنده یا نشان

 

زمینه )مثلاً کل ها در پسعداد کل ژن ت   Nمون،در این آز    
های مرتبط عداد ژنت  K،  های موجود در ژنوم مرجع گاوی(ژن

نظر مورد  عملکردی  دسته  یا  زیستی  مسیر  کل  ت  N،  با  عداد 
شناساییژن )  های  مطالعه  این  در  مثالشده  های  ژن   برای 

های موجود در  داد ژنعت  Kو    P < 0.05ا  های بSNP مجاور
ا بیشتر از  ی   kیاحتمال مشاهدهاست.    تقاطع این دو مجموعه

صورت تجمعی محاسبه  بودن، بهها تحت فرض تصادفیاین ژن

بیانگر میزان   P آید. ایندست میمربوطه به  P شود و مقدارمی
های ورودی  سازی آن مسیر یا دسته عملکردی در میان ژنغنی
 : است

 
صورت خودکار با استفاده  در این مطالعه، محاسبات مذکور به    

چندگانه،   تصحیح آزمایش. برای  ندنجام شدا   g:Profilerاز ابزار  
معنی  سطح  تنظیم  روش  اساس از  بر    Benjamini  داری 

Hochberg FDR  اختصاصی  ی الگوریتم  ستفاده ا  g:SCSا 
و دسته  با  گردید. مسیرها  از    صلاحا  Pهایی    05/0شده کمتر 

 . دار گزارش شدند عنوان معنی به 
 

 نتایج و بحث 
در این مطالعه، با هدف شناسایی نشانگرهای ژنتیکی مؤثر بر  

های ماده نژاد آشیدان،  شیرگیری در یاکازصفات رشد پس از  
داده آرایهاز  از  حاصل  بالا  تراکم  با  ژنوتیپی   Illuminaهای 

BovineHD BeadChip  های فنوتیپی مربوط به نرخ  و داده
 .رشد در سه بازه زمانی استفاده شد

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
  

 پس از کنترل کیفیت (UMD 3.1جع بر اساس ژنوم مر) یاکهای کروموزوم  روی هر یک از چگالی نشانگرهای ژنتیکی -1شکل  
Figure 1. SNP density across each yak chromosome (UMD 3.1) after quality control 

 
   PLIN افزارهای ژنومی با استفاده از نرم کنترل کیفیت داده    

یک   فیلترها،  این  اعمال  از  پس  گرفت.  دلیل    به  ونهنمانجام 
فرد    353ژنوتیپ حذف گردید و در نهایت  تعیین  کیفیت پایین  

به دلیل درصد   SNP 2540باقی ماندند. از مجموع نشانگرها،  
پایین،  MAF به دلیل SNP 65122،  شده  گمهای  بالای داده

واینبرگ  -تعادل هاردی  انحراف ازبه دلیل    SNP  نشانگر  چهارو  

نهایت در  شدند.  برای    32573  ،حذف  بالا  کیفیت  با  نشانگر 
ماندتحلیل باقی  بعدی  افراد  ندهای  ژنوتایپ در  نرخ  میانگین   .

با  باقی برابر  بود.    6/99مانده  توزیع    1کل  شدرصد  چگالی 
کروموزوم طول  در  می نشانگرها  نمایش  را  گاو  که های  دهد 
 .ها در سرتاسر ژنوم استSNP حاکی از توزیع نسبتاً یکنواخت

 
 
 
 
 
 
 
 
 

 TASSEL ر د  مختلطها بر اساس مدل خطی ماهگی یاک  12تا  6نمودار منهتن برای نرخ رشد روزانه در بازه   -2شکل  
Figure 2. The Manhattan plot of average daily gain from 6 to 12 months in yaks using MLM in TASSEL 

 

 

 و حسن حافظیان زاده، محسن قلیشاهرخ جلالی 
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 ( GWAS)نتایج آنالیز ارتباط ژنومی  
های  در این مطالعه، سه صفت مربوط به نرخ رشد یاک در بازه 

. برای صفت اول )نرخ  ندمختلف سنی مورد بررسی قرار گرفت
داری ماهگی( هیچ ناحیه ژنومی در سطح معنی 12تا  6رشد از 
نشد (P < 1.5×10⁻⁶) ژنومی مقابل،  (2)شکل    شناسایی  . در 

  SNP  22ماهگی( تعداد    30تا    6برای صفت دوم )نرخ رشد از  
 آشکار گردیدند  1روی کروموزوم    (P < 1.5×10⁻⁶)دار  معنی

مگاباز ظاهر    1/2تا    8/1ها در بازه  ترین سیگنال. قوی(3)شکل  
تر از آستانه  بسیار پایین p با مقدارهایی  SNPشدند که شامل  

 = P با BovineHD0100000619 ویژه تصحیح بنفرونی به

ژن   10⁻¹³×1.42 ناحیه،  این  در  ه  ب   C1H21orf62بودند. 
چندینع در  که  شد  معرفی  اصلی  کاندید  تکرار   SNP نوان 

پایین بخش  در  این،  بر  علاوه  منطقه،  گردید.  همین  دست 
 . نیز شناسایی شدند  SYNJ1و  GCFCهایژن

ماهگی( نیز یک ناحیه  30تا  12برای صفت سوم )نرخ رشد از 
 . تمام(4)شکل   آشکار شد  1دار بر روی کروموزوم  بسیار معنی

SNPدار در این صفت در بازه مشابهی با صفت دوم  های معنی
ر ارتباط بودند. این  د   C1H21orf62قرار داشتند و همگی با ژن

نشان می هم مربوطه  پوشانی  ژنومی  ناحیه  و  ژن  این  که  دهد 

ماهگی( نقش    30تا    6)از    مدت یاکاحتمالاً در رشد طولانی 
 . کندایفا می را کلیدی

ژن  نکته  سه  شناسایی  مطالعه،  این  نتایج  در  توجه  قابل  ای 
C1H21orf62  ،GCFC1   و SYNJ1 ژن   به های عنوان 

تر در هایی که پیشکاندید در صفات مرتبط با نرخ رشد بود؛ ژن
صفت   ژنتیکی  بررسی  ر د(  polledness)  شاخیبی چارچوب 

چه مطالعه    اگر   (. Liu et al., 2014)د  یاک گزارش شده بودن
ها را در یک ناحیه کاندید برای جهش مؤثر بر  مذکور این ژن 

از   نتایج حاصل  بود،  کرده  شناسایی  بدون شاخ  فنوتیپ  ایجاد 
می نشان  حاضر  میندهآنالیز  ناحیه  این  که  نقش  د  تواند 

پوشانی  تری در کنترل صفات رشد نیز ایفا کند. این هم گسترده
پلیتروپی ژن در بروز چندین صفت، یا نتیجه  اثر  تواند ناشی از  می

ویژه   در آن ناحیه از ژنوم باشد. به  (LD) پیوستگی ژنتیکیعدم  
مانندژن نورونی،  ک   SYNJ1هایی  عملکردهای  در  ه 

توانند هم  ها دخیل هستند، می دهی سلولی و رشد بافت سیگنال
در رشد بدنی و هم در تکوین ساختارهایی نظیر شاخ نقش ایفا  

ژن این  عملکردی  بررسی  اهمیت  یافته  این  در  کنند.  را  ها 
تواند  سازد و می ها و مراحل مختلف رشد یاک دوچندان می بافت
ساز مطالعات آینده در راستای درک بهتر از سازوکارهای  زمینه

 .ژنتیکی صفات اقتصادی این گونه باشد
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 .ند دار آشکار شدهای معنیها که چندین ناحیه ژنومی با سیگنالماهگی یاک  30تا  6نمودار منهتن برای نرخ رشد روزانه در بازه  -3شکل  
Figure 3. The Manhattan plot of average daily gain from 6 to 30 months in yaks, showing several significant genomic 

regions. 
 

ر د   SYNJ1و  C1H21orf62  ،GCFC1های  عملکرد ژن     
ها طور کامل مشخص نشده است، اما این ژن گاو و یاک هنوز به

گونه  اغلب  موش  در  و  صحرایی  موش  انسان،  جمله  از  ها، 
شده حفظ  همولوگ  (.  Liu et al., 2013)  اندآزمایشگاهی، 

دهی شرکت های سیگنالر شبکه د  C1H21orf62انسانی ژن  
  کنند های بنیادی جنینی را کنترل میدارد که رشد و تمایز سلول

(Brandenberger et al., 2004)  .  ژنGCFC1  یهاکه با نام 
باندینگ و PAX7و  PAX3  پروتئین   ،Paxbp1   شناخته    زین

می پ  ، (Genecards)  شودیم کد  را  به  روتئینی  که  کند 
این موضوع    ؛شودمتصل می GC غنی از باز DNA هایتوالی

ها نقش  ممکن است در تنظیم رونویسی ژن   که  دهدنشان می 
از    زیدو موج مشابه اما متما  (.Hu et al., 2006)د  داشته باش

  بالغ   وژنزیو م  ینیجن  وژنزید: منداران وجود داردر مهره  وژنزیم
(., 2012et alDiao  ) موش در  سلول.  با  اول  موج   ی هاها، 
مMPCs)  چهیماه  سازشیپ در  هشتم   وتومی(  روز  حدود  در 

ب  ینیجن تنظ  یکی ،  Myf5  انیبا  فاکتور  چهار   وژنزیم  یمیاز 
(MRFsشروع م )شودی  (Puri & Sartorelli, 200005  در ،)

سلولیحال توسط  دوم  موج  که    چه،یماه  یادیبن  یها که 
نMSCs)  چهیماه  یاماهواره  یهاسلول   شوند، ی م  دهینام  زی( 

و    Pax7  انیبا ب  وتومیدرموم  یمرکز  هیکه از ناح  شودیانجام م
Pax3  م نشاندر آن Pax3 و Pax7 بیان  و  رندیگیمنشأ   ها 

-Ben)  ستا  هادهنده هویت بنیادی و تعهد میوژنیک این سلول

Yair & Kalcheim, 2005.)  سلول بالغ،  عضلات   یهادر 
و    هیپا  هیلا  نی( خاموش هستند و بMSCs)  یمیمزانش  یادیبن

قرار دارند و عمدتاً مسئول رشد عضلات   برهایوف یم  یسارکولما
هستند تولد  از   ;Biressi & Rando, 2010)  پس 

Buckingham & Relaix, 2007  .)  ژنSYNJ1    نام  که با 
می  (Synaptojanin 1) 1سیناپتوجانین   شناخته   شودنیز 

-phosphatidylinositol 4,5تواند از طریق آنزیم فسفاتاز  یم

bisphosphate  رشته ب کنازآرایی  تنظیم  را  اکتین  د  های 
(Sakisaka et al., 1997 .)
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 22.................................................................................. صفات نرخ رشد در یاک ............ ی مطالعه ارتباط ژنومی برایسازی عملکردی ژنی بر پایهتحلیل غنی

م  ینیپروتئ  SYNJ1ژن   کد  فسفات  کندی را  سطح    لیدیکه 
غشا  سیب  -4،5-تولینوزیا تنظ  ییفسفات  بر   کندیم  میرا  و 

  ر یتأث  یعصب  ستمیدر س  ییو عبور و مرور غشا  یناپسیانتقال س
 . ( 2007et alMani ,.) گذاردیم

 
 

 
 
 
 
 
 
 
 

 .شناسایی گردید 1ای برجسته روی کروموزوم که ناحیه ماهگی یاک  30تا   12نمودار منهتن برای نرخ رشد روزانه در بازه  -4شکل  
Figure 4. The Manhattan plot of average daily gain from 12 to 30 months in yaks, highlighting a major association 

signal on chromosome 1. 
 

 ا هسازی ژن نتایج آنالیز غنی

بر اساس ژنسازی ژنآنالیز غنی      از    های استخراجها  شده 
سطح SNP  مجاورکیلوباز    15دربرگیرنده  نواحی   با  های 

از  معنی داد  05/0داری کمتر  نشان  نتایج  که در    ندانجام شد. 
مولکول عملکرد  های ترم   (،Molecular Function)ی  سطح 

ها ترین آن سازی شدند که از مهمدار غنی طور معنی متعددی به
فعالیت  کوچک، هایمولکول به اتصال توان به اتصال یون،می

اتصال ناقل سلولی،  اسکلت  موتورهای  فعالیت  غشایی،  های 
فعالیتمولکول و  سلولی  چسبندگی    ATP  هوابستی  هاهای 

کرد  مجموعه  تحلیل  و  تجزیه  گوسفند،  در .  (1)جدول    اشاره 
  مهم  عامل یک عنوانبه  کلسیم  یون انتقال که داد نشان هاژن
 و  دهدمی   قرار   تأثیر  تحت  تولد  بدو   در  را   صفات  نمو،   و   رشد  در

 است    اولیه  رشد  در  آن  نقش  دهنده  نشان  این
(., 2021et alFard -Esmaeili)  .گاوهای   در  این،  بر  علاوه  

 باقیمانده  خوراک  مصرف  روی  شده  انجام  مطالعات  گوشتی، 
(RFI  )انتقال   دارد  رشد  راندمان  با  نزدیکی  ارتباط  که  معیاری  

 بیولوژیکی  فرآیندهای  ترینغنی   جمله  از  را  کاتیون   انتقال  و  یون
 et alNeibergs ,.)  ندکرد  شناسایی  خوراک  راندمان   با   مرتبط

 هایمکانیسم  چگونه   که  کنندمی  تأکید  هایافته  این .(2016
 و  سلولی  هموستاز  مغذی،  مواد  جذب  بر  است  ممکن  یون  انتقال

  ها دام  در  رشد  فرآیندهای  برای  همگی  که  انرژی  متابولیسم
باشندتأثیر  هستند  ضروری مولکولیِ  .گذار    به   اتصال  فعالیت 
 به  هاپروتئین  هاآن  در  که ییعملکردها  به  کوچک  هایمولکول
 متصل   لیگاندها  یا  هایون  ها،متابولیت  مانند  کوچک  هایمولکول

  رشد  هایویژگی   با  تواندمی   واقع  در   عملکرد  این.  شوندمی
 ها،هورمون  مانند)  کوچک  هایمولکول  زیرا  باشد،  مرتبط
  فرآیندهای   اغلب(  سیگنالینگ  عوامل  متابولیکی،  هایواسطه 
 هایمولکول .کنندمی  تنظیم  را  نمو  و  رشد  برای  حیاتی  سلولی

  های ژن   بیان   و  رونویسی  فاکتورهای  توانندمی  کوچک
  تأثیر   رشد  تنظیم  مسیرهای  بر  و  کنند  تعدیل  را  دستپایین

(  هایبرهمکنش   (. 2018et alMcNerney ,.بگذارند 
  از   بیولوژیکی،  فرآیندهای  اکثر  برای  کوچک  مولکول-پروتئین

  رشد   در  همگی  که  هموستاز،  و  سیگنالینگ  آنزیم،  تنظیم  جمله
  . (  2024et alWang ,.)هستند    موثر  دارند،   نقش   نمو  و

  و   قند  انتقال  مغذی،  مواد  از  استفاده  بهبود  با  غشایی  هایناقل

  افزایش  در  همگی   که  دهندمی   افزایش  را   رشد   تنش،   به   تحمل
  در .  ( 2021et alGill ,.)    دارند  نقش   عملکرد  و  تودهزیست
 غشایی  هایناقل  ،هستند  محدود  دام   در   تحقیقات  کهحالی

  را   هامتابولیت  و  مغذی  مواد   جذب(  SLC  هایناقل  ویژهبه)
  بر   مستقیم  غیر  طوربه   توانندمی   این  بر  بنا  و  کنندمی  تنظیم
  فعالیت   .( 20219et alZhang ,.) بگذارند  تأثیر  رشد  صفات

 را  هاآنزیم   از   ایدسته (  GO:0004308)  سیالیداز-آلفا-اگزو
  از   را  انتهایی  سیالیک  اسید  هایماندهباقی  که  کندمی  توصیف

  و   گلیکولیپیدها  ها،گلیکوپروتئین  مانند  هاییگلیکوکونژوگه 
)می  جدا  الیگوساکاریدها   پستانداران،   در .(Genecardsکنند 

  نشان (  NEU4  و  ،NEU1،  NEU2  مانند)  مرتبط  هایآنزیم
. کنندمی   ایفا  را  صرف  کاتابولیسم  از   فراتر  نقشی  که  اندداده

 که  دندهمی   نشان   جوندگان  روی  مطالعات  مثال،  عنوانبه 
NEU1 کند می  فراهم  را سیالیداز-آلفا-اگزو فعالیت که  آنزیمی  

  تکثیر   و  هانورون   ریزیبرون   توسعه  مثبت  تنظیم  در
  فعالیت   که  دهدمی   نشان  این  .(NCBIدارد )  نقش   هامیوبلاست 

  رشد،   برای  مهم  فرآیندهای  در  است  ممکن  سیالیداز-آلفا-اگزو
 . باشد  داشته نقش  عضلات،  رشد و سلولی تمایز جمله از

ترین مهم  (،Biological Process)  در سطح فرآیند زیستی    
معنی یون مسیرهای  انتقال  سلولی،  چسبندگی  شامل  های  دار 

های ساده، توسعه سیستم عصبی، فرآیندهای وابسته به فیلامان 
بودند.  ارتباطات سلولی و تنظیم کیفیت زیستی  تنظیم  اکتین، 

مسیرهایی مانند تمایز نورونی و گسترش دندریت نیز    ،همچنین
نشانمعنی که  شدند  و    دار  رشد  مسیرهای  دخالت  دهنده 

ویژگی  در  عصبی  استسازماندهی  یاک  رشد  سطح  .  های  در 
غنیترم   (،Cellular Component)ی  بخش سلول شده    های 

عمدتاً مربوط به ساختارهای غشایی و اتصالات سلولی بودند. از  
آنمهم میترین  سلولی،  ها  پیرامون  سلولی،  اتصالات  به  توان 
های سلولی، سیتوپلاسم و کمپلکس میوزین اشاره کرد.  زائده
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های یونی و  های کانالهای مرتبط با کمپلکسهمچنین ترم    
پروتئین به کمپلکس  نیز  غشایی  معنی های  مشاهده  طور  دار 

  ند های مسیرشناسی نشان دادعلاوه بر این، نتایج پایگاه.  شدند

پروتئین نظیر  مسیرهایی  برهمکه  و  حرکتی  های  کنشهای 
ها از جمله مسیرهای مهم دخیل  پروتئین در سیناپس-پروتئین

 .در رشد بودند
 

کیلوباز بالادست و   GWAS 1۵ (شده درهای شناسایی SNP   شناسی ژن بر اساسسازی هستینتایج آنالیز غنی   -1جدول  
 ).دستپایین 

Table 1. Results of gene ontology enrichment analysis based on GWAS-identified SNPs (±15 kb). 

 
 کلی گیری نتیجه 

که تحلیل ژنومی با استفاده   دهندمی نتایج این مطالعه نشان       
چگالی بالا ابزار کارآمدی برای شناسایی نواحی  با    هایاز تراشه 

ژن و  است. ژنومی  یاک  در  رشد  صفات  با  مرتبط  های 
ویژه ها به های نزدیک به آن دار و ژنهای معنیSNPشناسایی

  واهدی ش  C1H21orf62و     GCFC1  ،SYNJ1هایی مانند  ژن
یونرا   اتصال  از جمله  مهمی  زیستی  مسیرهای  دخالت  ها،  از 

های غشایی، فرآیندهای عصبی و چسبندگی سلولی  فعالیت ناقل
یافته این  کرد.  فراهم  رشد  کنترل  نه در  از ها  را  ما  درک  تنها 

توانند  دهند، بلکه میهای ژنتیکی رشد در یاک افزایش میپایه
عنوان منابعی ارزشمند برای طراحی نشانگرهای انتخابی در  به 

حال، برای  نژادی مورد استفاده قرار گیرند. با این های بهبرنامه 
سازی این نتایج نیاز به مطالعات بیشتری شامل  تأیید و کارکردی

گستردهداده فنوتیپی  جمعیتهای  و تر،  مستقل  های 
های عملکردی وجود دارد. در نهایت، این پژوهش گام  آزمایش

مهمی در جهت پیوند ژنومیک با بهبود کارایی تولیدی در یاک 
 . شودمحسوب می
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