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 چکیده
و شود تولید شیر یکی از مهم ترین صفات اقتصادی در صنعت پرورش گاو شیری است که توسط تعداد زیادی ژن کنترل می     

 ها های مختلف و بیان ژنباشد که تحت تأثیر چندین مسیر بیولوژیکی و اثر متقابل ژنهای اپیتلیال میتابعی از فعالیت سلول
شود تا یک محصول کاربردی از آن به دست آید، باشند. بیان ژن فرایندی است که در آن از اطلاعات درون ژن استفاده میمی

 کند تا ژنوتیپ به صورت فنوتیپ ظاهر شود. هدف از این مطالعه شناسایی ست که کمک میهمچنین یکی از مسائل بنیادی ا
های عمده اثر برای فهم بهتر مکانیسم های مورد مطالعه جهت شناسایی ژنهای مؤثر بر تولید شیر و رسم شبکه ژنی ژنژن

ها باشد. در این مطالعه به منظور شناسایی ژنکی میهای بیوانفورماتیتولید شیر با استفاده از بررسی الگوی بیان ژن طی بررسی
از بخش  GSE33680 های بیان ژن مربوط به بافت پستانی با شماره دسترسی با بیان متفاوت در بافت پستان گاو شیری، داده

GEO  بانک اطلاعاتیNCBI ها با استفاده از بسته استخراج گردید. بررسی کیفیت دادهLimma افزار موجود در نرمR  و با استفاده
استفاده شد. پس  DAVIDافزار ها با بیان متفاوت از نرمهای اساسی انجام شد. به منظور بررسی عملکرد ژناز روش تحلیل مؤلفه

استفاده شد. در  Cytoscapeافزار ها از نرمارائه شدند، جهت تبین نقش ژن STRINGای های هدف به پایگاه دادهاز شناسایی ژن
 adj p-Value  و  Fold changeژن شد که بر اساس آماره  12121ها منجر به شناسایی مطالعه نتایج تجزیه تفاوت بیان ژن این

-NFژن کاهش بیان داشتند. از جمله مسیرهای بیولوژیکی شناخته شده مؤثر بر تولید شیر  323ژن افزایش بیان و  214تعداد 

KB signaling, Glycerolipid metabolism ،EGFR1, IL6, B cell receptor,  ها براساس درجه ارتباط با ترین ژنباشند. مهممی 
 باشند که نقش میFOXA2 و   MYC ،KRAS ،HSPA8،ATP5B  ،SRC، JAK1های ژن های دیگر و مرکزیت درونی و بیرونیژن
 ها در تنظیم تولید شیر در گزاراشات متعددی به اثبات رسیده است.آن
 
 ، شبکه ژنیهای کاندیداپروفایل بیانی، تولید شیر، ژنهای کلیدی: واژه 

 
 مقدمه

ها به منظور بهبود عملکرد صفات انتخاب ژنتیکی دام     
بر است و راهکار مناسب برای بهبود این اقتصادی امری زمان

هایی است که به طور مستقیم یا غیر صفات، جستجوی ژن
روی صفات تاثیر دارند تا بتوان از اطلاعات ژنومی مستقیم بر 

های در کنار رکوردهای فنوتیپی برای براورد دقیق ارزش
 هایدام ژنتیکی بهبود از (. هدف32اصلاحی استفاده نمود )

 از جامعه در علاقه مورد صفات ژنتیکی سطح افزایش اهلی،
(، همچنین هدف اصلی از 00است ) ژنتیکی اصول طریق

تولید، افزایش سرمایه و سود حاصل از فروش  افزایش
 محصولات و درآمد ناخالص بیشتر در کارهای تولیدی 

یکی از  .(00) باشدباشد و گاوداری از این امر مستثنی نمیمی
صفات تولیدی صفت تولید شیر است که در صنعت پرورش 
گاو شیری مورد توجه قرار گرفته است. این صفت یک صفت 

 شوند. باهای زیادی کنترل میتوسط ژن باشد کهکمی می
 مختلفی علوم از گیریبهره با کمی ژنتیک علم اینکه وجود

 طی در اقتصاد کامپیوتر، ژنتیک، آمار، ریاضیات، همچون
 زمینه در زیادی هایپیشرفت اخیر هایدهه در متوالی دوران
 روشهائی از استفاده حال این با است، آفریده دام نژاد اصلاح

 گردد، انتخاب بازده و صحت افزایش به منجر بتواند که
(. شیر از دیرباز به عنوان 8است ) بوده توجه مورد همواره

ای روزانه کننده بخشی از نیازهای تغذیهغذایی کامل و تأمین
انسان مورد توجه بوده و دارای ترکیبات مهمی هستند که در 

شیری صنایع فرآوری شیر و تکنولوژی تولید محصولات 
های آن به (. مصرف شیر و فراورده2) اهمیت به سزایی دارند

های تخمیری، منجر به افزایش طول عمر، ویژه فراورده
های عفونی، افزایش بازده جسمی و فکری، کاهش بیماری

 های استخوانی و رشد مطلوب کودکان و نوجوانان بیماری
ت و شیر گاو ماده اساسی محصولات لبنی اس (. 36) شودمی

به عنوان منبع خوب کلسیم شناخته شده است و اغلب به علت 
ها دارد، مورد توجه نقشی که در استحکام و تراکم استخوان

ها، ها، ویتامینها، پروتئین(. شیر گاو ترکیبی از چربی23) است
هاست که همگی توسط فرآیند تکاملی مواد معدنی و هورمون

اند که یک گوساله را در ای تناسب بندی شدهطبیعت به گونه
طول چند ماه به وزن چند صد کیلو برساند، بنابراین دور از 
انتظار نیست که مصرف شیر برای انسان مزایایی به همراه 

ی (. یکی از ابزارهای مورد استفاده در مطالعه02) داشته باشد
های عوامل ژنتیکی مؤثر بر صفات اقتصادی، شناسایی ژن

به عنوان مارکرهای مولکولی در اصلاح  هاست کهموثر بر آن
(. بیان ژن همچنین فرایندی 31ای دارند )نژاد اهمیت ویژه

شود تا یک است که در آن از اطلاعات درون ژن استفاده می
محصول کاربردی از آن به دست آید. ساز و کار بیان ژن 

 دانشگاه علوم کشاورزی و منابع طبیعی ساری
 پژوهشهای تولیدات دامی
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کشف شد. مقدار محصولات ژن  Ecoliاولین بار در باکتری 
هایی که آن محصول را افت و نیز در سایر بافتکه در همان ب

(. 01شود )سازند، ساخته شده سبب تنظیم بیان آن ژن میمی
های اصلی برای بررسی عملکرد ژنومی بیان ژن یکی از زمینه

ی ژنومی و DNAهست که شامل جریان اطلاعات ژنتیکی از 
 در نهایت تولید پروتئین عملکردی است و میزان فعالیت 

زمان برای ایجاد تصویری جامع متعدد را به طور هم هایژن
(. تنظیم بیان ژن به 01دهد )از عملکرد سلول را نشان می

دهد تا بتواند ساختار و کاربرد خود را سلول این امکان را می
کنترل کند و همچنین یکی از مسائل بنیادی است که کمک 

واقع کند تا ژنوتیپ به صورت فنوتیپ ظاهر شود. در می
اند به ذخیره شده DNAهای کدهای ژنتیکی که در رشته

شوند و خصوصیات و نحوه بیان ژن، وسیله بیان ژن تفسیر می
باعث به وجود آمدن فنوتیپ خاص در موجودات زنده خواهد 

 های پروفایل بیان ژن براساس (. اغلب آزمایش01شد )
 در شرایط محیطی متفاوت mRNAگیری مقدار نسبی اندازه

باشد، می mRNAباشد که این کار به دلیل تغییر توالی می
این تغییر باعث کد کردن پروتئین مربوطه شده که نشان 

های ژنی (. شبکه0باشد )دهنده یک پاسخ هموستاتیکی می
 ترین ابزارهای بیوانفورماتیکی در شناسایی یکی از مهم

ند. باشکننده صفات و مسیرهای بیولوژیکی میهای کنترلژن
های مختلفی روابط بین ها به کمک الگوریتمدر این شبکه

هایی که در توان ژنشود و به این ترتیب میها بررسی میژن
کنند ها را کنترل میها قرار دارند و بیان آنبالا دست سایر ژن

(. هدف از 20) دهند، را جستجو کردو یا تحت تأثیر قرار می
مؤثر بر تولید شیر و رسم شبکه های این مطالعه شناسایی ژن

برای  0های هابهای مورد مطالعه جهت شناسایی ژنژنی ژن
 فهم بهتر مکانیسم تولید شیر با استفاده از بررسی الگوی بیان

باشد. به این ترتیب در های بیوانفورماتیکی میژن طی بررسی
این مطالعه با توجه به اهمیت تولید شیر به بحث و بررسی این 

  شود.پرداخته می مقوله
 

 هامواد و روش
ها با بیان متفاوت در مطالعه حاضر به منظور شناسایی ژن     

در بافت پستان گاو شیری، پروفایل بیان ژن مربوط به بافت 
گاو شیری پرتولید و کم تولید با شماره دسترسی  8پستانی 

GSE33680  از بخشGEO  بانک اطلاعاتیNCBI  با
ها با استفاده از پلت استخراج گردید. بیان ژن TXTفرمت 

 GPL11648 Agilent-023647 B. Taurus (Bovine)فرم

Oligo Microarray 0در جدول گیری شده بودند. اندازه 
آورده  دسترسی نمونه استفاده شده در مطالعه حاضر شماره

 شده است.

 
 پستانی شماره دسترسی نمونه بافت -0جدول 

Table 1. Breast tissue sample access number 
 دسترسیشماره  نوع دام

 GSM832716 گاو شیری کم تولید
 GSM832717 گاو شیری پر تولید

 GSM832718 گاو شیری کم تولید
 GSM832719 گاو شیری پر تولید
 GSM832720 گاو شیری کم تولید
 GSM832721 گاو شیری پر تولید
 GSM832722 گاو شیری کم تولید
 GSM832723 گاو شیری پر تولید

 

ها باید بررسی شود و برای ها کیفیت دادهقبل از آنالیز بیان ژن
 Limmaها با استفاده از بسته آماری این کنترل کیفیت داده

های و با استفاده از روش تحلیل مؤلفه Rافزار موجود در نرم
انجام ( PCA=Principle Component Analysis)اساسی 

های های اساسی روشی برای استخراج مؤلفهشد. تحلیل مؤلفه
اساسی از مجموعه بزرگی متغیرهای موجود در یک مجموعه 

ی شناساگری ها به طور معمول مجموعهداده است. ریزآرایه
کنند. در بسیاری از مطالعات از دارند که یک ژن را معرفی می

فتن میانگین اعداد بیان ژن و یا از بزرگترین عدد بیان به گر
شود که عنوان شاخص بیان آن مجموعه شناساگر استفاده می

(. در مطالعه 8معیارهای دقیقی برای انتخاب عدد بیان نیستند )
ی یک حاضر از بین شناساگرهای مختلف معرفی کننده

دد در ی ژن، شناساگری با بزرگترین و کوچکترین عشناسه
( به عنوان عدد بیان آن ژن انتخاب IQR) ی چارکیمحدوده

هایی که بیان متوسطی داشتند شد. به منظور کاهش خطا ژن
 ها با افزایش بیان و حذف گردیدند. در ادامه ژن
 و (fold Chang >1<1-) کاهش بیان براساس پارامترهای

(Adj P-Value < 0.05) هایی که پس از انتخاب شدند. ژن
داری تفاوت بیان داشتند، وارد پایگاه تحلیل به صورت معنی

 های بندی گروهشدند تا با طبقه DAVIDای آنلاین داده
تری از ژنومیکس عملکردی شناسی ژن بتوان دید جامعهستی

های دیگر ها به دست آورد. این پایگاه با اتصال به پایگاهآن
به بررسی عملکردی و  GO  ،KEGG ،Wikipathway مانند

(. پس از 00پردازد )دار میهای معنیمسیرهای متابولیکی ژن
 STRINGای ها به پایگاه دادههای هدف ژنشناسایی ژن

های شبکه و مصور یابی به آمارهارائه شدند و با هدف دست
ها در شبکه ژنی، خروجی سازی شبکه و تبیین نقش ژن

STRING افزار به نرمCytoscape  ارائه شد و پس از آنالیز
 APPهای شبکه از نوار ابزار شبکه و مشخص شدن آماره

شبکه براساس درجه ارزش ژن و  CYTONCAگزینه 
مرکزیت بینابینی ویرایش شد. به این ترتیب از نظر ارزش، 

هایی هستند که درجه کنترل دهنده ژنهای بزرگ نشانگره
مرکزیت بینابینی  کنندگی بیشتری در شبکه دارند و از نظر

1- Hub Gene 

 یو محمدرضا محمدآباد ینسب، زهرا رودبار یاسکندر دهیسع
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ها بر ی تأثیر کمتر آندهندهتر نشانهای با رنگ روشنگره
 باشد.ها مینسایر ژ

 
 بحث  و نتایج
های نوین برای افزایش تولید شیر، علاوه بر روش      

های علمی اصلاح مدیریت، بهداشت و تغذیه، استفاده از روش
هدف  .باشدملکولی نیز ضروری میهای نژاد به همراه تکنیک

اصلی اصلاح نژاد گاو شیری افزایش توانایی و همچنین 
راندمان تولید در حیوانات گله از طریق پیشرفت ژنتیکی برای 

صفت تولید شیر و ترکیبات  (.00) صفات مهم اقتصادی است
های شیری به وسیله تعداد زیادی ژن که اثر برخی آن در دام

اگر  .شودباشد، کنترل میکم می اثر برخی دیگرها زیاد و از آن
های مؤثر بر تولید شیر نامشخص است، اما چه تعداد ژن

 تعدادی ژن عمده اثر بر روی این صفات شناسائی شده است

تواند تولید شیر میفرایندهای مؤثر در مطالعه روی ژن .(30)
توسعه انتخاب به کمک نشانگر و تدوین  جهتگامی مهم 

نژادی برای بهبود این صفت در صنعت تولید های اصلاحبرنامه
(. در مطالعه حاضر برای درک بهتر 5،6شیر به شمار آید )

هایی با بیان شبکه تنظیمی درگیر در تولید شیر ابتدا ژن
متفاوت در هشت نمونه بافت پستانی گاو شیری استخراج 

بنابراین باشند، های خام میهای حاصل شده دادهگردید داده
 ( کیفیت PCAهای اساسی )در مرحله اول با روش مؤلفه

ها کنترل شد در این روش برای کاهش متغیرها نسبت به داده
ها رود. نتایج آنالیز تفاوت بیان ژنمتغیرهای اساسی به کار می

 Foldژن شد که بر اساس آماره  00131منجر به شناسایی 

change  و  adjp-Value  236افزایش بیان و ژن  011تعداد 
افزار های شناسایی شده به نرمژن کاهش بیان داشتند. ژن

DAVID هایی که بیشترین نقش بر معرفی شدند و سپس ژن
افزار روی تولید و ترکیب شیر داشتند براساس نتایج نرم

DAVID های هستی در بخش مسیرهای بیولوژیکی وگروه
های شناسایی  شناسی شناسایی شدند. جهت ترسیم شبکه ژن

ارائه شدند و در نهایت برای  STRINGای شده به پایگاه داده
شد.  Cytoscapeافزار مصور سازی شبکه ترسیم شده وارد نرم

منجر به شناسایی مسیرهای بیولوژیکی مؤثر بر  Davidنتایج 
، IL6 ،EGFR1 ،B cell receptorتولید شیر تحت عنوان 

NF-KB signaling   وGlycerolipid metabolism  .شد
از سیستم B لنفوسیت  B cell receptorمسیر سیگنالدهی 

ایمنی بدن هستند که نقش اصلی آن تولید پادتن علیه آنتی 
سازی، تکثیر، ، فعالBمناسب  باشد و برای رشدها میژن

(. یک مسیر 30تمایز و پاسخ ایمنی هومورال بسیار مهم است )
 باشد، از میIL6 بیولوژیکی مرتبط با تولید شیر مسیر 

های سفید های بدن است که از گلبولترین اینترلوکینمهم
ها و تولید شیر نقش شود و در ایمنی و تولید پادتنترشح می

مهمی دارد و میزان بیان آن در اواخر دوره شیردهی بیشتر 
های شیر رات و پروتئیندر افزایش کربوهید 6است اینترلوکین

دار مرتبط با تولید شیر مسیر دیگرمعنی .(08نقش مهمی دارد )
نام برد که در  Glycerolipid metabolismتوان را می

داری با صفات مرتبط با تولید شیر مطالعات قبلی ارتباط معنی

(. از 1در نژادهای مختلف گوسفندان شیری داشته است )
 EGFR1مسیر  دار شده,و معنیدیگرمسیرهای زیستی مهم 

باشد که نقش یک گیرنده برای فاکتور رشد اپیدرمی با می
کند این پروتئین نوعی تیروزین لیگاند خارج سلولی عمل می

های غدد پستان کیناز است که که در رشد و متابولیسم سلول
یک مسیر بسیار  NF-KB signaling .(33) نقش زیادی دارد

و همکاران در  Wuمهم در تولید شیر است که طبق آزمایش 
ژن روی  01انجام دادند، نشان داده شده که  3105سال 

این مسیر در  (. همچنین،31سیگنالدهی این مسیر تأثیر دارند )
هم مؤثر است که یکی از  MAPKسازی مسیر فعال

 MAPKر (. مسی0مسیرهای خیلی مهم در تولید شیر است )
های اپیتلیال های تمایز سلولترین تنظیم کنندهیکی از کلیدی

های آلوئل پستان است. این مسیر سیگنالدهی بر تکثیر سلول
کند ودر باشد و افزایش انشعابات را کنترل میتأثیرگذار می

تولید شیر  (. 35شود)انتها سبب افزایش ترشح و تولید شیر می
های زیادی روی ژن کی است کهیکی از فرایندهای بیولوژی

های کد کننده ها شامل ژنگذارند این ژنآن تأثیر می
های مؤثر بر مسیرهای سیگنالدهی برون سلولی که مولکول

(. بررسی ارتباطات این 30در انتقال اطلاعات دخالت دارند )
کند تا به های ژنی، کمک میها به کمک مطالعات شبکهژن
های کننده تولید شیر نزدیک شده و ژنهای اصلی کنترلژن

مؤثری را شناسایی کرد که قابلیت استفاده در اصلاح نژاد دام 
به منظور بهبود تولید شیر به کمک روش انتخاب بر اساس 

(. در این مطالعه 3ها و یا روش انتخاب ژنومی را دارند )ژن
های مؤثر بر تولید شیر مورد بررسی قرار سعی شده است ژن

ها به های کنترل کننده، این ژنو پس از شناسایی ژن گیرد
تری در تولید شیر هایی که احتمالا نقش کلیدیعنوان ژن

دارند، برای بررسی فنوتیپ مورد مطالعه قرار گیرند. در شکل 
های های مورد مطالعه آورده شده است. روششبکه ژن 0

ضوع های کاربردی در آنالیز شبکه به سه مواصلی و برنامه
پردازند. نخستین های پیچیده میاصلی جهت تفسیر فنوتیپ

جنبه، شناسایی اهمیت هر گره در شبکه است که مهمترین 
 ها تعیین ترین ژنهای شبکه و همچنین کم اهمیتژن
تر در کل شبکه های کلیدیشود. جنبه دیگر، شناسایی ژنمی

 یر گیری ارتباطات مستقیم یک ژن با سااست که با اندازه
آید. برخی از ها و توجه به کل ارتباطات شبکه بدست میژن

 های شبکه، کنند تا از میان تمام ژنپارامترها کمک می
هایی که عامل اصلی ارتباط داخل شبکه هستند شناسایی آن

ای به نام مرکزیت بینابینی یا میانی در شبکه برای شوند. آماره
هایی که دهد گرهن میشود. این پارامتر نشاهر گره تعریف می

باشد دارای رتبه بالاتری است. آماره دارای همسایگان نیز می
رود های مؤثر در شبکه به کار میبعدی که در تشخیص ژن

هایی اشاره باشد. این پارامتر به تعداد گرهمرکزیت درونی می
دارد که در نزدیکترین فاصله نسبت به گره مورد نظر قرار دارد 

(. 03ها ارتباط برقرار کنند )توانند با سایر گرهمیو به سرعت 
های مذکور در تنظیم تولید شیر در گزاراشات نقش اکثر ژن

ها متعددی به اثبات رسیده است که در ادامه به برخی از آن
 اشاره شده است.
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ها ازبزرگ به کوچک که اندازه گره Cytoscapeافزار های مؤثر بر فرآیند تولید شیردر نرمآنالیز شبکه ژنی بازسازی شده توسط ژن -0شکل 

 دهنده اثر متقابل بین ژنی می باشد.ها نشانباشد و یال های بین گرهها در تولید شیر میدهنده افزایش ارزش آننشان
Figure1. Analysis of gene interaction network for genes affecting in the milk production. the size of nodes from large 

to small indicates an increase in their value in milk production and edges between them represent the interactions 
between the genes. 

 کنندگی بر فرآیند بیولوژیکی تولید شیرهایی با بیشترین اثرکنترلژن -3 جدول
Table 2. Genes with the most controlling effect on the biological process of milk production 

 مرکزیت درونی مرکزیت میانی درجه های موثرژن
MYC 1 38/3000 00/1 

KRAS 6 56/0620 00/1 
HSPA8 6 81/035 55/1 

TP5B 6 25/030 01/1 

SRC 5 30/026 15/1 
JAK1 5 183/053 18/1 

FOXA2 0 033/260 00/1 

 
  

ها و یکی از اقداماتی مرتبط با صفت مورد نظر مطالعه ژن
ها در سطح های مرتبط با صفت اقتصادی و مطالعه آنپروتئین

بررسی بیشتر  ،سلولی و کروموزومی است. در پژوهش کنونی
 مسیردار در های دارای اثر تنظیم شوندگی بالاتر و معنی ژن

یند آژن تاثیرگذار بر فر 0تولید شیر منجر به شناسایی 
بیولوژیکی تولید شیر شد که بصورت مختصر مورد بحث قرار 

با درجه پیوند  MYCژن اند. اولین ژن مطرح در شبکه گرفته
  NF-KBدهی استروژن و باشد که در مسیرهای سیگنالمی 1

فعال است این مسیرها در رشد و نمو غده پستان مؤثرند نقش 
 RNAبه عنوان یک فعال کننده رونویسی  MYCدارد. 

کند های هدف عمل میبرای مجموعه بزرگی از ژن IIپلیمراز 
و از این طریق بر چرخه سلول، رشد سلول، متابولیسم، مرگ 

 عملکردهای سلول تأثیر سلولی، چسبندگی سلول و سایر 
گذارد با توجه به تأثیری که بر روی مسیرهای سیگنالدهی، می

 MYCها و موارد دیگر که اشاره شد به احتمال زیاد هورمون

با  KRAS(. ژن 83نقش مهمی در رشد غده پستان دارد )
معروف است و در  GTPaseبعنوان یک  6درجه پیوند 

(. 50اپیتلیال نقش دارد ) هایسیگنالینگ سلولی و تکثیر سلول
ژن دیگری که نتایج این تحقیق به مؤثر بودن آن در تولید 

و  Liاست که طبق آزمایشی که  HSPA8شیر اشاره دارد، ژن 
های ترین ژنجهت شناسایی مهم 3106همکاران در سال 

اند که ژن پروتئین شیر گاو هلشتاین انجام دادند، نشان داده
HSPA8 هم شناخته شده مؤثر بر پروتئین های میکی از ژن
به عنوان یکی از  5با درجه پیوند  Src ژن .(06باشد )شیر می

باشد که این ژن های مهم تأثیرگذار بر صفت تولید شیر میژن
باشد که یک ژن مهم در تولید و ترکیب گیرنده پرولاکتین می

های آلوئل، تنظیم باشد. همچنین در رشد سلولشیر می
بیان بتا کازئین که یک ژن اساسی در تولید شیر رونویسی، 

(. این ژن بر 00های شیر نقش دارد )باشد و ترجمه ژنمی
و  Liuروی تولید شیر نقش مهمی دارد در آزمایشی که 

 یو محمدرضا محمدآباد ینسب، زهرا رودبار یاسکندر دهیسع

 

 [
 D

O
I:

 1
0.

52
54

7/
ra

p.
12

.3
2.

16
0 

] 
 [

 D
O

R
: 2

0.
10

01
.1

.2
25

18
62

2.
14

00
.1

2.
32

.1
7.

0 
] 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 r

ap
.s

an
ru

.a
c.

ir
 o

n 
20

25
-0

6-
13

 ]
 

                               4 / 7

http://dx.doi.org/10.52547/rap.12.32.160
https://dor.isc.ac/dor/20.1001.1.22518622.1400.12.32.17.0
https://rap.sanru.ac.ir/article-1-1177-fa.html


  060............... ...................................................................................... های عمده اثر در فرآیند تولید شیرواکاوی ترانسکریپتوم بافت پستانی جهت شناسایی ژن

انجام دادند مشخص کردند که حذف این ژن از  همکاران
(. ژن 00شود )های ماده منجر به نارسایی تولید شیر میموش

JAK1 های تنظیم کننده اصلی تکثیر سلول 5جه پیوند با در
(. ژن دیگری 0باشد )های غدد پستانی میآلوئل و تمایز سلول

های اصلی قرار گرفت و آخرین ژن که در شبکه بیانی جزء ژن
باشد که در سنتز می 0با درجه پیوند  FOXA2مطرح ژن 

 (.21چربی شیر نقش مهمی دارد )
 کلیگیری نتیجه
های مؤثر بر تولید با توجه به اهمیت بیان و عملکرد ژن      

ها بر تولید شیر که در بسیاری از مطالعات دیگر هم نقش آن
شیر مشخص شده است و همچنین میزان عملکرد و بیان 

، MYC ،KRASهای ها در مطالعه حاضر، خصوصا ژنژن
HSPA8،ATP5B  ،SRC، JAK1   و    FOXA2  طی که

آنالیزهای بیوانفورماتیکی به اهمیت تنظیمی و میزان ارتباط 
برده  ها در شبکه ژنی به دست آمده در این پژوهش پیآن

ها در فرایند تولید شیر نقش توان نتیجه گرفت این ژنشد، می
ها جهت توان در برنامه اصلاح نژادی از این ژندارند و می

مورد  بهبود صفت افزایش تولید شیر استفاده کرد و در جهت
مولکولی  وهای مناسب سلولی نظر میزان بیان آنها را با روش

 های اپی ژنتیک تنظیم نمود.با استفاده از روش و یا
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Abstract 
     Milk production is one of the most important economic traits in the dairy cattle industry, 
which is controlled by a large number of genes and is a function of the activity of epithelial cells 
that are influenced by several biological pathways and the interaction of different genes and 
gene expression. Gene expression is a process in which information within a gene is used to 
obtain a functional product. It is also one of the fundamental issues that helps the genotype to 
appear as a phenotype. The aim of this study was to identify the genes affecting milk production 
and to construct the gene interaction network of the studied genes to identify the major genes of 
the effect to better understand the mechanism of milk production using the gene expression 
pattern during bioinformatics studies. in this study, in order to identify genes with different 
expression in dairy cow breast tissue, gene expression data related to breast tissue with access 
number GSE33680 were download from the GEO section of the NCBI database. Data quality 
was assessed using the limma package available in R software and the basic component analysis 
method. DAVID software was used to evaluate the function of genes with different expression. 
After identifying the target genes, they were presented to STRING databases. Cytoscape 
software was used to explain the role of genes. In this study, the results of analysis of gene 
expression differences led to the identification of 14020 genes, which according to fold change 
and adj P-Value statistics, 409 gene increased expression and 326 genes decreased expression. 
Among the known biological pathways affecting milk production are NF-KB signaling, 
Glycerolipid metabolism, EGFR1, IL6, B cell receptor. The most important genes are based on 
the degree of association with other genes and the internal and external centrality of MYC, 
KRAS, HSPA8, ATP5B, SRC, JAK1 and FOXA2 genes, which play a role in regulating milk 
production in several reports.  
 
Keywords: Candida Gene, Gene expression profile, Gene network Milk production 
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