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 "مقاله پژوهشی"
 

 ها و مسیرهای زیستی مرتبط با صفات تیپ پویش کل ژنوم جهت شناسایی ژن
 آنالیز مسیر پایه در گاو بر

 
 2ابوذر نجفی و 1حسین محمدّی

 
 (mohammadi13371364@gmail.com، )نویسنده مسوول: محیط زیست، دانشگاه اراک، اراک، ایران استادیار گروه علوم دامی، دانشکده کشاورزی و -1

 استادیار گروه علوم دام و طیور، پردیس ابوریحان، دانشگاه تهران، پاکدشت، ایران  -2
 13/11/1400تاریخ پذیرش:         7/9/1400تاریخ دریافت: 

 147   تا  139صفحه:   

 
 مبسوط چکیده
و دارای همبستگی ژنتیکی متوسط تا بالا با صفات مهم اقتصادی شامل باروری، طول وضعیت اسکلتی دام بوده توصیف کننده صفات تیپ  :و هدف مقدمه

 برای شناسایی  ژنی هایمجموعه آنالیز اساس پژوهش حاضر با هدف مطالعه پویش کل ژنوم بر .شدباعمر اقتصادی و خصوصیات لاشه در گاو می
  .بود K50 ژنومی هایآرایه از با استفاده تیپهای ژنی مؤثر بر صفات جایگاه

( DCسینه ) عمق( و CG(، دور سینه )WH(، ارتفاع قد از جدوگاه )BLطول بدن ) صفات ژنوتیپی و فنوتیپی منظور از اطلاعاتبرای این  :هاروشمواد و 
 بسته از استفاده سپس با. شد انجام 98/0نسخه  GEMMA برنامه در تیپصفات  برای پویش کل ژنومیابتدا آنالیز . شد گاوهای آمیخته استفاده از نمونه 286
. در نهایت شدندشناسایی  دار قرار داشتند،معنی نشانگرهای دست بالا و پایین کیلوباز 25 یا و داخل داری که درهای معنیژن Rبرنامه  biomaRt2 افزاری نرم

 طریق از های کاندیداو ژن انتخابی مناطق به نزدیک هایژن بیولوژیکی عملکرد شناسایی هدف با R برنامه goseq افزاری نرم بسته با ژنی مجموعه تفسیر
  .شد انجام PANTHER و GO، KEGG، DAVID هایپایگاه
 با که شدند شناسایی 25 و 23، 22، 17 ،16 ،13 ،10 ،8 ،7 ،5 ،3 ،1 هایکروموزوم روی واقع نوکلئوتیدی تک نشانگر 12 تعداد پژوهش این در :هایافته

و  CAPN3 ،MYOGو  PLCB1 ، PTBP1، TMEM130، PLCB4 (BL)، TGFBR3، SYN3، TRAK1 (WH)، GLP1R، HMGA1 (CG)هایژن
MYO18B (CDمرتبط ) در تفسیر مجموعه ژنی تعداد  داشت. خوانی هم قبلی مطالعات با دارژنومی معنی مناطق در های شناسایی شدهژن این از برخی. بودند

 آناتومیکی ساختار تشکیل عضله، بافت ساختار توسعه (. از این بین، مسیرهایP˂0.05شناسایی شد ) تیپمسیر هستی شناسی ژنی و بیوشیمیایی با صفات  17
 کلسیم دهیسیگنال مسیر و اسکلتی عضلات هایسلول و تفرق تمایز ها،استئوکلاستو تفرق  تمایز آناتومیکی، ساختار هموستازی مورفوژنز، برگیرنده در

های عضلات اسکلتی، تنظیم یون سازی، تفرق سلولاستخوان ارتباط با رشد و توسعه عضلات اسکلتی، هموستازی گلوکز، فرآیند در را مهمی هایعملکرد
  .داشتند عهده بر دهی کلسیمسازی مسیر سیگنالو فعال کلسیم
 ،جدید ژنومی مناطق شناساییهمچنین  و تیپ مرتبط با ژنومی صفات پویش قبلی در زمینه مطالعاتنتایج   تأیید این تحقیق  ضمنیافته های  گیری:نتیجه

 .مفید باشد گاو نژادی اصلاح هایبرنامه ژنتیکی در انتخاب تواندمی
 

 گاو پویش ژنومی، صفات تیپ،  ،آنالیز مسیر کلیدی: هایواژه
 

 مقدمه

 مستقیم در صفات تیپ به طور مستقیم و غیر   
مطالعات (. 5مؤثر هستند ) گیری برای حذف حیوانتصمیم

دهنده مفید بودن صفات تیپ به عنوان صورت گرفته نشان
همبسته با صفات باروری، خوراک مصرفی و تولید صفات 
  (.24، 7) باشدجهت انتخاب می گوشت

وجود فاصله نسلی طولانی و نبود امکانات برای     
رکوردبرداری برخی از صفات سلامتی و باروری باعث توجه به 

تر و صفات دیگری شده است که علاوه بر رکوردبرداری آسان
گیری بوده پذیری بالاتر، در ابتدای عمر حیوان قابل اندازهوراثت

صفات مهم اقتصادی همچون سلامتی و باروری نیز  و با
همبستگی ژنتیکی متوسط تا بالایی دارند. صفات تیپ از جمله 

 (.10باشند )صفات مهم در این مورد می
همبستگی ژنتیکی بین صفات عرض سینه و عمق بدن با    

طول عمر اقتصادی در گاوهای هلشتاین مجارستانی مثبت 
گاوهای با خصوصیات عرض سینه شده است، بطوریکه گزارش 

 و عمق بدن بیشتر، در معرض خطر حذف بالاتری از گله 
. همچنین همبستگی ژنتیکی مثبت بین صفات (26باشند )می

تیپ )عمق بدن و طول بدن( با صفات تولید شیر، چربی و 
داری بین صفات (. ارتباط معنی33پروتئین گزارش شده است )

ز گزارش شده است، بطوریکه صفت تیپ با عملکرد تولیدمثلی نی
عرض سینه از لحاظ ژنتیکی با برخی صفات باروری همبستگی 

زایی ژنتیکی داشته و عرض سینه کمتر منجر به فاصله گوساله
 . (10) شودزایی بیشتر میبیشتر و سخت

و  SNPدر مطالعات پویش ژنومی ارتباط بین یک نشانگر     
یک صفت با استفاده از نشانگرهای با تراکم بالا در سطح ژنوم 

تواند برای انتخاب به کمک شود. این اطلاعات میشناسایی می
نشانگر مفید واقع شده و به درک بهتر بیولوژی مولکولی صفات 

یکی از ایرادات تحقیقات  .(14)مورد مطالعه کمک نماید 
داری برای معنی آستانهمطالعات پویش ژنومی در نظر گرفتن 

که پرهیز از جلوگیری از بروز خطای نوع اول است. در حالی
خطای نوع اول سبب افزایش خطای نوع دوم و در نظر نگرفتن 

SNP(. 20شود )تر از آستانه میدار پایینهای دارای اثر معنی 
انجام مطالعات یک جایگزین مناسب برای حل این مشکل،    

با تجزیه و تحلیل  1مسیر روش آنالیز پویش کل ژنومی بر مبنای
ژنی است. در واقع در این روش به جای انجام  هایمجموعه

یا یک ژن، ارتباط بین صفت مورد  SNPتجزیه برای یک 
های ژنتیکی در یک دسته یا گروه ژنی که به مطالعه و واریانت

شود. به عبارت تند بررسی میطور عملکردی با هم مرتبط هس
دار با فنوتیپ، مورد دیگر پیوستگی بین یک مجموعه ژنی معنی

1- Pathway-based analysis 

 دانشگاه علوم کشاورزی و منابع طبیعی ساری
 پژوهشهای تولیدات دامی
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هایی که به (. در این روش به دنبال ژن27گیرد )آزمون قرار می
دار نشده و دارای اثرات تنهایی اثر آنها بر صفت مورد نظر معنی

ثر باشند، ولی اثر تجمعی آنها روی صفت دارای امتوسطی می
. برای اینکه بتوان تفسیر درستی شوندمی دنبال دار استمعنی

ها حاصل شود، از مسیرهای زیستی از کنار هم قرار دادن این ژن
ها در آنها یک دار که عملکرد مجموع ژنبه عنوان بستری معنی

 (.18شود )کند استفاده مییا چند هدف واحد را پیگیری می
در گاوهای هلشتاین با هدف  پویش کل ژنومی یمطالعهدر 

 های کاندیدای مرتبط با صفات ساختار دست و پاشناسایی ژن
، ADIPOR2 ،INPP4A های کاندیدایژنو انجام شده بود 

DNMT3A ،ALDH1A2 ،PCDH7 ،XKR4  وCADPS 
 (.1گزارش شده است )

( نشان دادند که 19برای اولین بار پناگریکانو و همکاران )      
تحلیل پویش ژنومی بر مبنای مسیر دقت شناسایی تجزیه و 

مناطق ژنومی مؤثر بر صفت نرخ باروری گاوهای نر را بالا برده 
دار است، زیرا با استفاده از این روش تمامی نشانگرهای معنی

شوند و در نتیجه میزان خطای نوع اول آنالیز می 05/0در سطح 
 دیگر مطالعه کند. در تحقیقو بیش برآوردها کاهش پیدا می

سازی با استفاده از آنالیز غنی ژنومی بر مبنای مسیر پویش
شدگی شیر، تولید پنیر لخته خصوصیات های ژنی رویمجموعه

 براساس آنالیز نتایج این براساس. شد و استحکام دلَمه انجام
طبقات مختلف عملکردی هستی  21 شناسایی به منجر مسیر،

 با دار مرتبطمعنی KEGGمسیر بیوشیمیایی  17شناسی ژن و 
 (.8) شد صفات این

در یک جمعیت گاو گوشتی نژاد نلور نشان داده شده که 
پویش ژنومی بر مبنای مسیر کارآیی بالاتری برای یافتن روش 

مناطق ژنومی و درک بهتری از معماری ژنتیکی صفات مرتبط 
کیفیت گوشت نسبت به آنالیز پویش ژنومی بر پایه تک  با

 (. 6) داردنشانگری 
 هدف از انجام پژوهش حاضر، تجزیه و تحلیل     

در  تیپهای ژنی و مسیرهای زیستی مرتبط با صفات مجموعه
و براساس پویش  50Kهای با استفاه از تراشه های آمیختهگاو

 باشد. کل ژنوم بر مبنای مسیر می
 

 هاروشمواد و 
های تعیین ژنوتیپ با استفاده از در این پژوهش ابتدا فایل     

های ژنومی همراه با رکوردهای فنوتیپی مرتبط با صفات تراشه
ای های ذخیرهتیپ که مربوط به گونه گاو بوده و در پایگاه

، Dryad ،Figshareهای ژنومی )عمومی مختلف داده
Zenodo ،Animal Genome ،Frontiersin ذخیره شده )

بودند، استخراج و بر حسب اطلاعات مفید گروه بندی انجام 
های تعیین بندی و کنترل دادهشد. در نهایت، پس از جمع

تیپ گاوهای صفات  ژنوتیپ و رکوردهای فنوتیپی، از اطلاعات
)نژاد با  Baouleگوشتی آمیخته حاصل از تلاقی بین نژادهای 

)نژاد با جثه بزرگ( از گله  Girolandoجثه کوچک( با نژاد 
تحت نظارت دانشگاه  INERAتحت رکورد برداری کمپانی 

علوم زیستی و منابع طبیعی وین اتریش در بورکینافاسو بود، 
 رکوردهای اطلاعات به دستیابی برای(. 30) استفاده شد 

 سایت از فنوتیپی و ژنوتیپی

(https://datadryad.org/stash/share/qFZOgMFnj57

0ee02psNIaTAo70PjI_bnMb6sxafScK8 )استفاده 
  .گردید

های تعیین ژنوتیپ مراحل جهت اطمینان از کیفیت داده
 های اولیه تعیین ژنوتیپ شدهمختلف کنترل کیفیت روی داده
 قبل از آنالیز پیوستگی انجام شد.

 ابتدا های تعیین ژنوتیپ شده، برای فیلتراسیون داده
بود،  %90 آنها کمتر از نرخ تعیین ژنوتیپهایی که فراوانی نمونه

در مرحله بعد نشانگرهایی که حداقل  (.30شناسایی و حذف شد )
بود حذف شدند. سپس  %1فراونی آللی در آنها کمتر از 

 %95ها کمتر از آنها در نمونه تعیین ژنوتیپنشانگرهایی که نرخ 
های باقیمانده SNPبود شناسایی و حذف شدند. در نهایت برای 

واینبرگ قرار نداشتند به عنوان -آنهایی که در تعادل هاردی
. سطح (30) معیاری از خطای تعیین ژنوتیپ کنار گذاشته شدند

در نظر گرفته شد واینبرگ -برای تعادل هاردی 10-6احتمال 
بنفرونی به دست آمد. مراحل مختلف که با استفاده از تصحیح 

(. از 21انجام شد ) PLINKافزار فیلتراسیون با استفاده از نرم
 38322نشانگر به کار رفته در این تحقیق،  47843مجموع 
توانستند مراحل مختلف کنترل کیفیت را دام  279و نشانگر 
   بگذرانند.

روش از بندی جمعیتی، برای بررسی وجود یا عدم وجود لایه
( در λکنترل ژنومیک با استفاده از فاکتور تورم کنترل جمعیتی )

ها با جهت ارتباط فنوتیپ شد. استفاده PLINKنرم افزار 
استفاده  98/0 نسخهGEMMA (34 ) افزارنرم ها ازژنوتیپ
 . گردید

 اساساً آنالیز پویش ژنومی بر پایه تجزیه و تحلیل 
( تعیین مکان 1گردد: میهای ژنی در سه مرحله انجام مجموعه

SNPکه مقدار دار های معنیP-value  بود 05/0آنها کمتر از 
و  Rدر محیط biomaRt2 (12 )با استفاده از بسته نرم افزاری 

 ( به ARS UCD1.2نسخه ) گاوبا استفاده از ژنوم مرجع 
 kbمورد نظر در داخل آن ژن و یا  SNPهایی که نشانگر ژن
آن ژن قرار داشت، ارتباط داده ( 19)بالادست یا پایین دست  25

ها به طبقات عملکردی و مسیرهای ( ارتباط ژن2 شدند
های اطلاعاتی شامل هستی شناسی ژن یمیایی از پایگاهشبیو

(http://www.geneontology.org/GO, ) مسیرهای ،
(،  ,http://www.genome.jp/kegg/KEGGبیوشیمیایی )

Panther (http://www.pantherdb.org ) وReactome 
(http://www.reactome.org )3 پویش کل ژنومی بر پایه )

s ’Fisherو آماره  1آنالیز مسیر با استفاده از توزیع فوق هندسی

exact test .سازی مجموعه تجزیه غنی مورد آزمون قرار گرفت
 ( در محیط 31) goseqژنی با استفاده از بسته نرم افزاری 

های به برای تفسیر بهتر عملکرد ژنانجام گردید.  Rافزار نرم
 GeneCardsهای اطلاعاتی آنلاین دست آمده از پایگاه

(http://www.genecards.org و )UniProtKB 
(http://www.uniprot.org.استفاده شد ) 
 

 نتایج و بحث
آمار توصیفی صفات مورد بررسی در مطالعات پویش کل 

بندی جمعیتی که لایهنشان داده شده است.  1ژنومی در جدول 

1- Hypergeometric 

 
 ابوذر نجفی و حسین محمّدی
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ها به دلیل تفاوت ناشی از تفاوت در فراوانی آللی زیر جمعیت
تواند ژنتیکی جد مشترک و همچنین میزان خویشاوندی می

ماید چرا که نتایج یک مطالعه ارتباط ژنومی را با مشکل مواجه ن
شود که جامعه مورد مطالعه در مطالعات پویش ژنومی فرض می

باشد. علاوه بر این، در نظر گرفتن اثرات خویشاوندی همگن می
در نتیجه برای . شود کاذبتواند منجر به کاهش نتایج مثبت می

هایی SNP، حیوانات این بین ژنتیکی ارتباط و اختلاطکنترل 
که در حالت عدم تعادل لینکاژی بالایی با یکدیگر قرار داشتند، 

و با  SNP 50هایی شامل . بدین منظور در پنجرهحذف شدند
 2rهای دارای SNPرو به جلو در هر مرحله،  SNP 5حرکت 

-indep--)دستور  5/0)معیار عدم تعادل لینکاژی( بیش از 

pairwise 50 5 0.5ها حذف شدند داده ( با یکدیگر از مجموعه
 4همچنین برای اطمینان بیشتر فاکتور لامبدا برای هر  (.25)

که برای صفت طول بدن  گردیدصفت مورد مطالعه محاسبه 
صفت دور سینه ، 982/0، صفت ارتفاع قد از جدوگاه 014/1
 دست آمد. به 031/1 سینه عمقو صفت  008/1

مربع مشاهده آماره لامبدا که از تقسیم میانه مقادیر کای 
شود، فاکتور تورم ( حاصل می456/0شده بر میانه مورد انتظار )

باشد. اگر مقدار آماره لامبدا کمتر یا مساوی یک باشد، نشان می
 (.9باشد )دهنده عدم وجود اثر لایه بندی جمعیتی می

 
 در گاوشده بررسی  صفات تیپآمار توصیفی  -1جدول 

Table 1. Descriptive statistics of studied type traits in cattle 
 حداکثر حداقل انحراف معیار میانگین تعداد واحد() صفات

 286 52/127 25/10 00/102 00/145 (cmگاه )وارتفاع قد از جد
 286 98/115 37/8 00/84 00/141 (cmبدن ) لطو

 286 70/59 36/5 00/48 00/102 (cmسینه ) عمق
 286 80/126 70/11 00/86 00/152 (cmسینه ) دور

 
صفت مورد  چهارنتایج حاصل از پویش کل ژنومی برای 

های تعداد مجموعه( نشان داده شده است. 1مطالعه در )شکل 
ت طبقا 183ای مختلف شامل های دادهژنی حاصل از پایگاه

هستی شناسی )فرایند زیستی، عملکرد مولکولی و اجزای 
بود.  PANTHER و KEGG مسیر بیوشیمیایی 41سلولی( و 

 یعملکرد شود، طبقاتمی مشاهده (2جدول ) در که همانطور
 ایاجز زیستی، عملکرد مولکولی، فرایندهای شناسی هستی در

 هستند ارتباط دارای تیپ صفات با KEGGو مسیرهای  سلولی
(P˂0.05 .)و ژن 3 شامل بیش از بیوشیمیایی که مسیرهای 

 . اندشده شناسایی داشتند ژن 200 از کمتر
یکی  1زتشکیل ساختار آناتومیکی در برگیرنده مورفوژنمسیر 

باشد. از مهمترین مسیرهای شناسایی شده مؤثر بر طول بدن می
 دن دار در این مسیر مرتبط با طول بهای معنیاز بین ژن

 را نام برد.  PLCB1توان ژن می
در مطالعه پویش کل ژنومی در گاوهای هلشتاین مرتبط با 

را  PLCB1زایی، ژن کاندیدای عملکرد گوسالهصفات تیپ و 
ی پویش کل ژنومی با در مطالعههمچنین  (.2گزارش کردند )

های کاندیدای مرتبط با طول بدن و ارتفاع هدف شناسایی ژن
به عنوان  PLCB1، ژن کاندیدای Large Whiteهای قد خوک

  (.16ژن کاندیدای مرتبط با طول بدن گزارش شده است )
جزوی از خانواده  PLCB4و  PLCB1های کاندیدای ژن

پروتئینی فسفولیپازها بوده که نقش کاتالیزوری در تشکیل  
فسفات اینوزیتول بی( از فسفات دیIP3اینوزیتول تری فسفات )

(PIP2 دارند. حضور یون کلسیم جهت انجام این واکنش )

های باشد و نقش محوری در بسیاری از سیگنالضروری می
  (.https://www.genecards.orgج سلولی دارند )خار

توان دار مرتبط با طول بدن میاز دیگر مسیرهای اصلی معنی
و ورود یون کلسیم به  2آناتومیکی ساختار هموستازی به مسیر
های های کاندیدای موجود، ژناشاره کرد. از میان ژن 3سیتوزول

ارتباط دارای بیشترین  TMEM130و  PTBP1کاندیدای 
نقش اساسی در تنظیم  PTBP1 ژندار با طول بدن بودند. معنی

آزاد سازی و ترشح انسولین در بدن داشته و همچنین و تمایز 
 (.15) باشدمیهای عصبی اثرگذار سلول

می ی پویش ژنومی با هدف شناسایی مناطق ژنودر مطالعه
ی های کاندیدای مرتبط با اندازه بدن در گاو گوشتو ژن

 (. علاوه3گزارش شده است ) PTBP1سمینتال، ژن کاندیدای 
ینی، چبراین، با مطالعه پویش کل ژنومی در گاوهای هلشتاین 

مرتبط با اندازه بدن گزارش شده  TMEM130ژن کاندیدای 
 (. 22است )

مرتبط با طول  KEGGدار از مسیرهای بیوشیمیایی معنی
اشاره کرد )شکل  4هی کلسیمدسیگنالتوان به مسیر بدن می

دهنده این است که نشان KEGG(. تحلیل مسیرهای زیستی 2
 دهی کلسیمسیگنالداری با مسیر به طور معنی PLCB4ژن 

باشد. این مسیر زیستی نقش مهمی در رشد و در ارتباط می
توسعه استخوان دارد. با مطالعه پویش کل ژنومی در نژادهای 

های با هدف شناسایی ژن Landrace×Yorkshireآمیخته 
در  PLCB4کاندیدای مرتبط با صفات تیپ، ژن کاندیدای 

 (.32ارتباط با اندازه بدن گزارش شده است )
 

1 Anatomical structure formation involved in morphogenesis                                   2- Anatomical structure homeostasis 

3- Calcium ion import into cytosol                                                                               4- Calcium signaling pathway 
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 (d) عمق سینه ( وc) دور سینه ،(b) طول بدن(، a) ارتفاع قد از جدوگاه پلات منهتن برای صفات -1شکل 
Figure 1. Manhattan plots for body conformation traits withers height (a) body length (b) chest girth (c) and chest 

depth (d) 
 

دار مرتبط با ارتفاع قد از مسیرهای فرآیند زیستی معنی
و افزایش  1یون کلسیم یانتقال توان به مسیرهایجدوگاه می

دار های معنیاشاره کرد. از بین ژن 2زرشد دربرگیرنده مورفوژن
در مطالعات  TRAK1 و  SYN3های کاندیدایدر این مسیر ژن

 اند. ارتباط با صفات تیپ گزارش شده قبلی در
در هموستازی فیبرهای  SYN3از جمله  SYNهای خانواده ژن

 ای و ماتریکس خارج سلولی نقش مهمی ایفاء ماهیچه
 SYNهای خانواده نمایند. همچنین گزارش شده است ژنمی
های همبند و کلاژنی اطراف فیبرهای توانند با تخریب بافتمی

 ب بازسازی ماتریکس خارج سلولی فیبرهایای موجماهیچه
مطالعه . (https://www.genecards.org)ای شوند ماهیچه

با هدف  Wagyuپویش کل ژنومی در گاوهای گوشتی 
های کاندیدای مرتبط با صفت ارتفاع بدن، ژن شناسایی ژن

در پژوهش  (. همچنین4را گزارش کردند ) SYN3کاندیدای 
 ناحیه در ارتفاع قد از جدوگاه روی مؤثر دارمعنی حاضر ناحیه

 مشترک قبلی مطالعه با آمد بدست 3 کروموزوم مگابازی 51
 (.30) بود

 
 1- Calcium ion transport                                                                             2- Developmental growth involved in morphogenesis 
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 در گاو  تیپ( مرتبط با صفات p<05/0دار )های ژنی معنیسازی مجموعهتجزیه و تحلیل غنی -2جدول 
Table 2. Gene set enrichment analysis significantly (p<0.05) associated with type traits in cattle 

p-adjust های کاندیدای مرتبطژن 
های معنی ژن

 دار
شناسی دسته هستی (GOنام مسیر )

صفت()  
 فرآیند زیستی    

003/0  APOH, CIB1, FBN2, GDF3, GNPAT, 
PLCB1, PAPPA 

7 GO:0048646:Anatomical structure formation 
involved in morphogenesis 

GO_BP 
(BL) 

004/0  

RB1, SMG7, TRAF6, CIB2, CTGF, 
MKS1, PTBP1, PTPN1, RBP4, STRAP, 
SMC5, TEP1, PRKCQ, MC4R, USH2A, 

NPHP4 

16 GO:0060249: anatomical structure 
homeostasis 

 

0028/0  

FOS, NOX3, TAB1, TAB2, TRAF2, 
TMEM130, TYROBP, CAMK4, CSF1R, 

GRB2, IL1R1, MAPK8, PIK3R1, 
PIK3R3, SIRPB1, TGFBR2, AKT3, 

FOSL2, FCGR2A, FCGR2B 

20 GO:0051209 calcium ion import into cytosol  

037/0  

FN1, ITGB1, SYN3, OGN, PLXNA1, 
PLXNA2, SMAD2, SMAD9, TAB1, 

FBN2, NLK, STRAP, TGFB3, TRIM33, 
ZEB1, ZFHX3 

16 GO:0048589:Developmental growth involved 
in morphogenesis 

GO_BP 
(WH) 

019/0  
 
 

HTR1D, HTR1E, ABL1, CACNA1G, 
CAPN3, TRAK1, TRPC1 

7 GO:0006816: Calcium ion transport  

023/0  CAPN3, FFAR4, PTGFR, PTPN6, 
CASQ2, HMGA1 

6 GO:0007204:Positive regulation of cytosolic 
calcium ion concentration 

GO_BP 
(CG) 

037/0  
BAK1, VAPB, ERO1A, ESR1, GALR1, 
GLP1R, F2RL3, PTGER4, SPPPL3, 

SMDT1, GLP1R 
11 GO:0055074: Calcium ion homeostasis  

016/0  
EGLN1, ERBB4, GPCPD1, GDF3, 

MEGF10, MYO18B, CHL3A1, DLL4, 
EGLN1, 

9 GO:0061061: muscle structure development GO_BP 
(CD) 

042/0  RB1, SAP30, CAPN3, FOXN2, MYOG, 
NR4A1, VAX1, BTG2 

8 GO:0035914: Skeletal muscle cell 
differentiation 

 
 اجزای سلولی 

0017/0  

AKAP6, SESTD1, ANXA2, ANXA5, 
CACNA1C,  CACNA1B, CACNA1G, 

CACNA1H, CCDC109B, SMDT1, 
TRPC4 

11 GO:0034704: Calcium channel complex GO_CC 

 مسیرهای بیوشیمیایی    

0051/0  

FOS, NOX3, TAB1, TAB2, TRAF2, 
TGFBR3, TYROBP, CAMK4, CSF1R, 

GRB2, IL1R1, MAPK8, PIK3R1, 
PIK3R3, SIRPB1, TGFBR2, AKT3, 

FOSL2, FCGR2A, FCGR2B 

20 hsa04380:  Osteoclast differentiation KEGG Pathway 

012/0  

ADCY2, PLCB4, CALM3, HR2H, 
ITPR3, LHCGR, MYLK, PHKB, PTK2B, 

PPP3CA, P2RX4, P2RX7, SPHK1, 
SPHK2, TACR2, PDGFRA, SLC25A4 

17 hsa04020:  Calcium signaling pathway KEGG Pathway 

 

مرتبط با ارتفاع قد  KEGGدار از مسیرهای بیوشیمیایی معنی
اشاره کرد  1هاتمایز استئوکلاست توان به مسیراز جدوگاه می

دار در این مسیر ژن کاندیدای ژن معنی 20(. از بین 3)شکل 
TGFBR3  در مطالعات قبلی در ارتباط با صفات تیپ مختلف
به عنوان TGFBR3 ژن داری گزارش شده است. ارتباط معنی

نقش داشته  TGF-βدهی یک مدیاتور اصلی در مسیر سیگنال

های های سلولو همچنین نقش کلیدی در فعالیت گیرنده
( مخصوصاً BMPsهای مورفوژنیک استخوانی )پروتئین
BMP2 ( 29دارد.) 

در مطالعه پویش کل ژنومی مرتبط با صفات تیپ مرتبط با    
مرتبط با اندازه  TGFBR3دست و پا در خوک، ژن کاندیدای 

 (.23بدن گزارش شده است )
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 (KEGG)پایگاه داده  های کاندیدای مرتبط با رشد و توسعه استخواندهی کلسیم و ژنمسیر سیگنال -2شکل 
Figure 2. Calcium signaling pathway and candidate genes related to bone development (KEGG database) 

1- Osteoclast differentiation   
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توان دار مرتبط با دور سینه میاز مسیرهای مهم و معنی
های اشاره کرد که از بین ژن 1هموستازی یون کلسیم به مسیر

کاندیدای  داری بین ژندار در این مسیر، ارتباط معنیمعنی
GLP1R  در مطالعات قبلی با وزن بدن گزارش شده است. در

مطالعه پویش کل ژنومی در نژادهای مختلف گاوهای گوشتی 
با هدف شناسایی مناطق ژنومی مرتبط با رشد عضله، ژن 

 (.11در نژاد هرفورد گزارش شده است ) GLP1Rکاندیدای 
جزوی از خانواده ژنی گیرنده گلوکان بوده که  GLP1R ژن

نقش کلیدی در تنظیم ترشح انسولین را برعهده دارند و 
های مغزی بیان شده و وظیفه کنترل اشتها همچنین در سلول

 (.17را دارد )

تنظیم  دار دیگر مرتبط با صفت دور سینه مسیرمسیر معنی
کاندیدای  بود و شامل ژن 2زولیمثبت غلظت یون کلسیم سیتو

HMGA1  بود. ژنHMGA1  در فسفریله کردن
ها و تشکیل استخوان در انسان و موش از طریق گلیکوپروتئین

تفرق سلولهای استئوبلاست نقش کلیدی دارد 
(https://www.genecards.org) . مطالعه پویش کل ژنومی

با هدف شناسایی مناطق ژنومی مرتبط با صفات اسکلتی در 
مرتبط با عرض  HMGA1گاوهای گوشتی، ژن کاندیدای 

 (.11سینه را گزارش کردند )
دار مرتبط با عمق سینه، شناسی معنیاز مسیرهای هستی

بدست آمد که جزء  3های عضلات اسکلتیتمایز سلول مسیر
های کاندیدای موجود ژنباشد. از میان فرآیندهای زیستی می

بیشترین ارتباط را  MYOGو  CAPN3های در این مسیر، ژن
 با عمق سینه نشان دادند. 

کالپاین در ارتباط با کالپاستاتین سیستم پروتئازی وابسته 
 کالپستاتین تشکیل -به یون کلسیم به نام سیستم کالپاین

فیزیولوژیکی دهند. این سیستم نقش اساسی در فرآیندهای می
های وابسته به یون کلسیم از قبیل توسعه و تفرق سلول

 (.https://www.genecards.org)عضلانی و اسکلتی دارد 
با صفات مرتبط  CAPN3با بررسی چند شکلی ژن کاندیدای 

داری گزارش شده های نژاد بارکی، ارتباط معنیبا رشد در بره
 (.13است )

 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 (KEGGهای کاندیدای مرتبط با صفات استخوان )پایگاه داده استئوکلاست و ژن تمایزمسیر  -3شکل 
Figure 3. Osteoclast differentiation pathway and candidate genes related to bone traits (KEGG database 

 
MYOG ای در تنظیم پروتئینی است که نقش عمده

فاکتور رونویسی به طور مستقیم عضلانی دارد و به عنوان یک 
کند. این ژن به عضلانی را تنظیم می هایبیان و تفرق سلول

در سطوح اولیه  1عنوان یک عامل نظارتی در فرآیند میوژنزیس
ی در مطالعه (.https://www.genecards.orgشود )بیان می

که براساس مدل  سینهمرتبط با صفات تیپ قبلی پویش ژنومی 
 Mb 8/55خطی مختلط تک متغیره انجام شده بود، در ناحیه 

دار گزارش معنی سینه عرضدر ارتباط با  16روی کروموزوم 
که با منطقه شناسایی شده در پژوهش حاضر  (30)شده بود 

 سینه را عمقبا  مرتبط دارمعنی دیگر مسیر همخوانی داشت.

 بین از که برد نام 2عضلانیساختار به مسیر توسعه  توانمی
و در متابولسم لیپید  MYO18Bکاندیدای  ژن ژن، 10

 (.22،28در بدن نقش دارند )اسیدهای چرب 
 

 گیری کلینتیجه
با بررسی منابع انجام شده، پژوهش حاضر اولین مطالعه       

مرتبط با صفات تیپ در  مسیر آنالیز پویش کل ژنومی برپایه
ها تلاش وهای آمیخته بوده است، لذا در تجزیه و تحلیلگا

های پر کاربرد و سختگیرانه برای شناسایی گردید از آزمون
بررسی مناطق ژنومی دار استفاده گردد. مسیرهای زیستی معنی

1- Calcium ion homeostasis                                                              2- Positive regulation of cytosolic calcium ion concentration 

3- Skeletal muscle cell differentiation                                              4- Myogenesis                      5- Muscle structure development 
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، 22، 17 ،16 ،13 ،7 ،5 ،3 هایشناسایی شده روی کروموزوم
که این مناطق با  با استفاده از پایگاه داده نشان داد 25 و 23

البته باید توجه کرد که یکی از باشند. صفات تیپ مرتبط می
های اجرای مطالعات پویش ژنومی، کافی نبودن محدودیت

تعداد رکوردهای فنوتیپی و جمعیت غیر خویشاوند برای آنالیز 
باشد که منجر به افزایش خطای نوع اول یا به پیوستگی می

شود. با دار مثبت کاذب میعنیعبارتی شناسایی نشانگرهای م
نیز  نمونه مورد استفاده در پژوهش حاضر کم توجه به تعداد

های کاندیدای شناسایی شده مرتبط با باید در استفاده از ژن

های اصلاحی با احتیاط عمل صفات مهم اقتصادی در برنامه
های تحقیقات مشابه جدید و توان با ادغام دادهکرد. البته می

تر برای تأیید نتایج پژوهش از آنالیزهای آماری جامع استفاده
از طرفی در این تحقیق به دلیل عدم  .حاضر استفاده کرد

دسترسی به رکوردهای فنوتیپی و اطلاعات ژنوتیپی مرتبط با 
های بومی کشور، از صفات مورد مطالعه تحقیق حاضر در دام

. لذا اطلاعات فنوتیپی و ژنوتیپی کشور اتریش استفاده شد
های گاوهای کشور نیاز استفاده از نتایج این تحقیق در جمعیت

 ها نیز تأیید شوند. به مطالعات بیشتر دارد تا در این جمعیت
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Extended Abstract 
Introduction and Objective: Type traits describing the skeletal characteristics of an animal are 
moderately to strongly genetically correlate with other economically important traits in cattle 
including fertility, longevity and carcass traits. The present study aimed to conduct a genome 
wide association studies (GWAS) based on gene-set enrichment analysis for identifying the loci 
associated with conformation traits using the 50K arrays.  
Material and Methods: Genome wide association study was performed with biometric traits 
using GEMMA software v. 0.98. Using the biomaRt2 R package R the SNP were assigned to 
genes if they were within the genomic sequence of the gene or within a flanking region of 25 kb 

up- and downstream of the gene. For the assignment of the genes to functional categories, the 
GO, KEGG, DAVID and PANTHER databases were used.  
Results: In this research, 12 SNP markers on chromosomes 1, 3, 5, 7, 8, 10, 13, 16, 17, 22, 23 
and 25 located in PLCB1, PTBP1, TMEM130, PLCB4 (BL), TGFBR3, SYN3, TRAK1 (WH), 
GLP1R, HMGA1 (CG) and CAPN3, MYOG and MYO18B (CD) genes were identified. Some of 
the genes that were found are consistent with some previous studies related biometric traits. 
According to pathway analysis, 17 pathways from gene ontology and biological pathways were 
associated with biometric traits (p˂0.05). Among these pathways, muscle structure development, 
anatomical structure formation involved in morphogenesis, anatomical structure homeostasis, 
Osteoclast differentiation, skeletal muscle cell differentiation and calcium signaling pathway have 
important functions in development of skeletal muscle, glucose homeostasis, osteogenesis 
process, regulation of ion calcium and activation. 
Conclusion: The finding of this research confirms the results of previous studies from genomic 
scanning related to type traits, also revealed additional genomic regions, could be useful for 
genetic selection in the cattle breeding programs. 
 
Keywords: Cattle, Genome scan, Pathway analysis, Type trait 
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