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 چکیده

 ینقش ،DNAساختار  بر مبتنی اطلاعاتاز  یبهر مند چنینهم و ینرمال  صفات کم توزیع وجوداصلاح نژاد دام،  در

است. در این راستا، در حال حاضر، ثابت شده  داشته پی در را ژنومی ارزیابی مناسب هاییمدلو گسترش  ایجاددر  یادینبن

ابل وراثت در کند. علم فراژنتیک به بررسی تغییرات قاست که حوزه فراژنتیک در بروز صفات مختلف نقشی اساسی بازی می

تواند با روح حاکم بر پردازد. بنابراین، فراژنتیک میاست، می DNAها که مستقل از تغییرات در توالی نوکلئوتیدی بیان ژن

های ژنتیکی به کار رفته در اصلاح نژاد نیست. برای اولین بار، های ژنتیکی در تباین باشد، زیرا، مبتنی بر فرضیهمدل توسعه

زوکارهای فراژنتیک به طور موجز تقسیم بندی شوند و به صورت قابل فهم کاربرد آن در اصلاح نژاد، بررسی سعی شد که سا

های گذاری ژنومی در دامنه نسبتا وسیعی از گونهو نشانه DNAشود. از میان سازوکارها و ابزارهای فراژنتیک، متیلاسیون 

اند. های ژنتیکی در نظر گرفته شدهری ژنومی به طور عملی، در مدلسازیگذااند. نشانهحیوانات اهلی مورد کنکاش قرار گرفته

ها را به خود اختصاص ها اثرگذار است، سهم ناچیزی از پژوهشگیری نوکلئوزماما، تغییرات هیستونی، که روی چگونگی جای

فراژنتیک صفات وابسته باشد. های اصلاح نژادی تا حدی زیادی به درک رسد که آینده پژوهشداده است. چنین به نظر می

رود که فراژنتیک شاید بیشترین اثر خود را در روشن ساختن اثر متقابل محیط و ژنتیک، نشان دهد. از آنجاییکه، انتظار می

فراژنتیک سطح انتقال اطلاعات محیطی به ژنوم موجود است، این امکان در آینده وجود خواهد داشت که با کنکاش این 

های گوسفند ایرانی را به روش فراژنتیکی مدیریت کرد. این های بزرگ در بعضی نژادمثل دنبه –ت نامطلوب سطح بتوان صفا

 مدیریت به درک کامل فراژنتیک نیاز خواهد داشت.

 

 .گذاری ژنومیهای اصلاح نژادی، نشانهاصلاح نژاد، فراژنتیک، متیلاسیون، مدل: کلمات کلیدی
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 تعریف واژه فراژنتیک 

های برای توصیف تعامل نام گونارد وادینگتون به 2توسط یک زیست شناس تکاملی 1030اولین بار، در سال  1ژه فراژنتیکوا

. اما، تعریف (Waddington, 1942)شود، بکار گرفته شد ها که موجب ایجاد فنوتیپ میها و محصولات آنتصادفی بین ژن

دهد، رخ می DNAها که مستقل از تغییرات در توالی نوکلئوتیدی در بیان ژن کنونی آن به صورت بررسی تغییرات قابل وراثت

شود عبارت است از ارائه می ترین تعریفی که از فراژنتیک. در حال حاضر، معمول(Sharma et al, 2010)ارایه شده است 

به ارث دیگر نسل به  و بعضاً توزمی()وراثت ا سلول یقادرند به نسل بعد ،اثرگذاری بر بیان ژنی علاوه برکه  سازوکارهایی

پذیری و پذیر بودن در عین وراثتکنند. برگشتهیچ تغییری ایجاد نمی DNAوتیدی ئچیدمان نوکل، در حالیکه، در برسند

 منحصر به فردی به فراژنتیک های سازواره جلوهحفظ پایداری در طول تقسیم سلولی و نیز در طی نسلپذیری در عین انعطاف

 )et alIwata  ;Kubota,2008(2010 ,ده است بخشی

 سازوکارها و ابزارهای فراژنتیک

 ترین ابزارهای فراژنتیکرساند. مهماز ابزارهایی برخوردار است که آن را در انجام سازوکارهای ویژه یاری می فراژنتیک

های ،کمپلکس 6سطح عالی کروماتینی ، ساختارهای5های نارمزگر RNA، 4، تغییرات هیستونی DNA 3عبارتند از: متیلاسیون 

ترین . همچنین مهم0کمبتراکس/پلیهای تری، کمپلکس8های بخصوصی از فاکتورهای رونویسی، طیف7ریمدلینگ کروماتینی

، 11، پاراموتاسیون 19شوند عمدتاً عبارتند از: تمایز سلولیسازوکارها و یا فرایندهای فراژنتیک که توسط این ابزارها هدایت می

، 16ریزی مجدد ژنومی، برنامهX15سازی کروموزوم ، غیرفعال 14، تنوع اثر مکانی 13ژنومی گذاری، نشانه12مارکینگبوک

) et alMigicovsky,  10بندی همانندسازی(، زمانTEs، سرکوبی عناصر قابل تحرک در ژنوم )18، اثرات مادری17ترانسوکشن

دهد که فراژنتیک پیچیدگی زیادی را در دنیای رهای یاد شده نشان میوار به این سازوکارها و ابزانگاهی فهرست .(2011

                                                           
1 Epigenetics 
2 Evolutionary Biologist 
3 DNA Methylation 
4 Histone Modification  
5 Noncoding RNA 
6 High-Order Chromatin Structures 
7 Chromatin-Remodeling Complexes 
8 Transcription Factors 
9 PCG/TRX Complexes 
10 Cell Differentiation 
11 Paramutation 
12 Bookmarking 
13 Genomic Imprinting 
14 Position Effect Variants 
15 X-chromosome inactivation 
16 Genomic Reprogramming 
17 Transvection 
18 Maternal Effects 
19 Replication Timing 



 7زهرا بیرانوند و همکاران                                                                       کنکاشی تحلیلی بر ابزارها و ساز و کارهای فراژنتیک 

زیست شناسی به خود اختصاص داده است. در اینجا، به بعضی از این سازوکارها و ابزارها که توجه پژوهشگران ژنتیک و اصلاح 

نده اصلاح نژادی را به خود اختصاص های آیرود که سهم بیشتری از پژوهشنژاد را بیشتر به خود اختصاص داده و یا انتظار می

 شود.دهد، پرداخته می

  DNAمتیلاسیون 

است که به طور مستقیم روی  فراژنتیکیرود و تنها تغییر به شمار می فراژنتیک نشانگرترین مهم ،DNAمتیلاسیون 

DNA متیلاسیون . وت استگذارد. الگوی متیلاسیون از فردی به فرد دیگر و از بافتی به بافت دیگر متفاتاثیر میDNA شامل، 

-) یک گروه متیل آنزیمیو در نتیجه این انتقال  است DNAشدن گروه متیل روی باز سیتوزین، پس از ساخته شدن  اضافه

CH3 از )S-  نوکلئوتید سیتوزین موجود در دی 5آدنوزیل متیونین )دهنده متیل( به کربن موقعیتCpG این  شود.منتقل می

متیل ترانسفرازها، که   DNA .شودانجام می 29هامتیل ترانسفراز DNAتوسط  آنزیمیپذیر است. این واکنش برگشتد، ینآفر

عمل کرده تا  DNAهستند، هماهنگ با همانندسازی  CpG 21نوکلئوتیدهای ی گروه متیل روی دیهای انتقال دهندهآنزیم

ی مادری را متیله شده روی رشته CpGنوکلئوتیدهای متیل ترانسفرازها دی DNAرا حفظ کنند.  DNAالگوی متیلاسیون 

حفظ و به  22کنند و این الگو را طی فرایند تمایزی دختری را متیله میمرتبط روی رشته CpGنوکلئوتیدهای شناخته و دی

 :ه استشناسایی شد DNMTعضو از خانواده  پنجدر پستانداران،  .) 1988et alBestor ,( کنندنسل بعدی سلول منتقل می

DNMT1  ،DNMT2 ،DNMT3a ،DNMT3b  وDNMT3L  فقط  هاآنکه از بینDNMT3b ،DNMT3a  وDNMT1 

همانند، الگوهای تغییرات هسیتونی، توسط ماشین فراژنتیکی  DNAالگوی وراثت متیلاسیون یت متیل ترانسفرازی دارند. لفعا

شود و زمانی که این الگو در یک سلول ایجاد شد، به شکل شود. الگوی متیلاسیون طی تکامل بافت ایجاد میگری میواسطه

ها دارای . بنابراین وقتی سلول) 2001et alSakashita ,( شوددر هر تقسیم سلولی، حفظ می DNAپایداری طی همانندسازی 

، 23دد ژنومیریزی مجکنند. طی تکامل و در قالب برنامهاطلاعات ژنتیکی یکسانی باشند، ماهیت متمایز خود را حفظ می

( که %2تا 1) DNAشود. نواحی کوچکی از طی دآمیناسیون به تیمین تبدیل می CpGنوکلئوتید ی یک دیسیتوزین متیله

شوند و با نقاط ها قرار دارند، شدیداً از متیلاسیون محافظت میژن 24اندازشوند و عمدتاً در نواحی راهنامیده می CpGجزایر 

در ژنوم مهره داران همگن نبوده و بیشتر ژنوم  CpG. توزیع های انسانی مرتبط هستنددرصد از ژن 79آغاز رونویسی در حدود 

در ژنوم پستانداران و انسان غیرمتیله است تا مانعی در راه رونویسی از ژن ایجاد نکند.  CpGبیشتر جزایر است.  CpGخالی از 

شود و در های عالی مثل پستانداران و انسان تسهیل میدر یوکاریوتی یک الگوی فراژنتیکی تنها بندی ژنوم، به واسطهسازمان

                                                           
20 DNA Methyl-Transpherase 
21 ’3 Cytosin-Phosphate-Guanin’5 
22 Differentiation Process  
23 Genomic Reprogramming 
24 Promoter   
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. الگوهای متیلاسیون به طور نزدیکی ) 1997et alBaylin ,(چنین الگویی وجود ندارد   .elegansCای مگس سرکه و کرم لوله

بندی کروماتین که موجب مهار ای از سازمانی ژنوم با نحوههستند. نواحی شدیداً متیله شده با الگوهای بیان ژن مرتبط

های تکراری است. همچنین متیلاسیون ای اغلب حاوی توالیشود، مرتبط است. در انسان، چنین نواحی متیله شدهرونویسی می

ها طی تکامل، توسط کند. این توالیشود و از جابجایی آنها در ژنوم جلوگیری میهای مزاحم میمانع از رونویسی توالی

 CpG. در مقابل، جزایر ) 2007et alSlotkin ,(اند ویروسی، به ژنوم انسان وارد شده DNAترانسپوزونی و های توالی

های طبیعی این در تمامی بافتً معمولاشوند، مرتبط است. ها با نواحی فعال کروماتین که شدیداً رونویسی میی ژنغیرمتیله

فاقد متیلاسیون  اندازراهناحیه  CpGدهند. زمانی که جزایر ها را پوشش میاز ژن تعدادی 5'انتهای  جزایر غیرمتیله بوده و غالباً

با  اندازراه CpGدر مقابل متیلاسیون جزایر  ؛شوددارند، بیان ژن میسر می رداری مناسب به آن دسترسیبنسخه عواملبوده و 

الگوی متیلاسیون در ژنوم پستانداران به  ه خواهد بود.های مربوط همرابرداری ژنساختار بسته کروماتین و در نتیجه عدم نسخه

باشند و تغییر این به صورت غیرمتیله و در بدنه ژنوم متیله می CpGدر جزایر  CpGنوکلئوتیدهای این صورت است که دی

هایپرمتیلاسیون جزایر و یا  شدهها الگو یعنی هایپومتیلاسیون وسیع بدنه ژنومی منجر به ناپایداری کروموزومی و تغییر بیان ژن

CpG شود. متیلاسیون های دیگر میها و یا بیماریسرطان های دخیل درمنجر به بروز ژنDNA یندهای تمایز سلولی، آدر فر

نقش نظایر آن و  Xغیرفعال شدن تصادفی کروموزوم  ،ها، پیریریزی شده سلول، سرطانگذاری ژنومی، مرگ برنامهنشانه

بردارند، دمتیلازها  DNAهای های متیل را از توالیگروه قادر هستندهایی که . آنزیم)Mathers, 2008(. ای داردهکنندتعیین

های مسئول دمتیلاسیون پیدا کردن آنزیم ،اند، اماشده بررسینسبتاً خوب  DNAشوند. با اینکه متیل ترانسفرازهای نامیده می

DNA دمتیلاسیون  سازوکارهایوفقیت انجام نشده است. حتی برای انسان و موش، گیر بوده است و تاکنون نیز با مبسیار وقت

DNA  هنوز نامشخص است. چندین ژن، از جملهMBD2  وGADD45a،  در ابتدا به عنوان دمتیلاز در فرآیند دمتیلاسیون

دهد که نشان می 1جدول  .) 2009et alCedar ,(هستند فاقد فعالیت دمتیلاسیون ها آنکه معلوم شد بعداً  ،اما .گزارش شدند

ایی روی کنکاش متیلاسیون های پروبرونداد زیستی، تمرکز ویژههای حاصل از فنآوریاخیرا، پژوهشگران به کمک داده

 اند.داشته

 تغییرات هیستونی

 هاهیستونوزن مولکولی دارند.  فراژنتیکنقش اساسی در  ،دهنده ساختار نوکلئوزومبه عنوان واحدهای تشکیل ،هاهیستون

 H4و  H2A ،H2B ،H3های . هیستونهستند H4و  H1 ،H2A ،H2B ،H3 هایکیلودالتون بوده و شامل هیستون 23تا  6

دیگر متفاوت است. به  سازوارهبه  سازوارهیک  از H1اما هیستون  .از نظر ساختمانی دارند یهای مختلف تشابه بسیاردر گونه

شود بین اکتامرهای هیستونی و و گفته می نداشتههیستونی وجود  25گان، در اکتامرهایدر گلبول قرمز پرند H1، عنوان مثال

                                                           
25 Octamers 
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گفته  هیستون اتصال دهنده به هر اکتامر هیستونی قرار دارد. به همین دلیل به این نوع هیستون، DNAدر محل ورود و خروج 

 شود.می

 بررسی متیلاسیونپرکاربرد در نرم افزارهای : شماری از 1جدول 

 منبع کاربرد م افزارنر

RnBeads 

Whole-genome bisulfite sequencing, reduced representation bisulfite 

sequencing, Infinium microarrays and any other protocol that 

produces high-resolution DNA methylation data 

Assenov et al, 214 

Minfi Illumina Infinium DNA methylation arrays Aryee et al, 2014 

CpGassoc Association Between Methylation and a Phenotype of Interest Barfield et al, 2017 

MethLAB Array-based DNA methylation data Kilaru et al, 2012 

IMA 
Ian R package for high-throughput analysis of Illumina's 450K 

Infinium methylation data 
Wang et al, 2012 

Methylkit 
DNA methylation analysis from high-throughput bisulfite sequencing 

results 
Akalin et al, 2012 

MethylDMV 
An R package that performs simultaneous detection of differential 

methylation 

Kuan et al, 2016 

 

D3M Differential DNA-methylation sites based on underlying distributions Matsui et al, 2016 

NIMBL 
MATLAB code to quality control and prioritize differentially 

methylated markers from illumina infinium arrays 
Wessely et al, 2012 

PyMAP 
A Python package for small and large scale analysis of Illumina 450k 

methylation platform 
Mahpour et al, 2017 

ADMIRE Analysis of DNA methylation in genomic regions Preussneral, 2015 et  

Charm Comprehensive high-throughput arrays for relative methylation Irizarry et al, 2008 

گیری ساختار کروماتین و در نتیجه تنظیم بیان ژن دهنده ساختار نوکلئوزوم، در شکلها به عنوان واحدهای تشکیلهیستون

آمینی  Ntکربنی و یک دم  Ctی نوکلئوزومی را در بردارند، حاوی یک دم های هیستونی که هستهپروتئیننقش اساسی دارند. 

ترجمه قرار اسپدر معرض یک سری تغییرات  هاهیستون Ntهای دم. ( et al.,Marinowich 2003)فاقد ساختار هستند 

موارد  شامل یاد شده تغییرات هیستونی . ) 2016et alLawrence ,( شودگفته می هیستونی تغییراتها گیرند که به آنمی

 :ذیل است

  استیلاسیون 

ی لایزین است. این واکنش آمینوی زنجیره جانبی اسید آمینه 3شامل اضافه شدن گروه استیل به گروه  ،یندآاین فر

شود س استیلاسیون، داستیلاسیون نامیده میوعکمواکنش  شود.تون استیل ترانسفراز کاتالیز میبه وسیله آنزیم هیس

این واکنش توسط آنزیم هیستون داستیلاز  .شودهای تغییر یافته برداشته میکه در آن گروه استیل از روی هیستون

شود. استیلاسیون و خاموشی ژن میاستیلاسیون منجر به فعال شدن ژن و داستیلاسیون منجر به  شود.انجام می

هایی موجب باز و با ایجاد سلسله واکنش شدهانجام  H2A،H2B،H3،H4داستیلاسیون برروی هر چهار هیستون 

 . ) 2004et alLiang ,( شوندشدن ساختار کروماتین می

 

 

https://omictools.com/numerical-identification-of-methylation-biomarker-lists-tool
https://omictools.com/numerical-identification-of-methylation-biomarker-lists-tool
https://omictools.com/analysis-of-dna-methylation-in-genomic-regions-tool
https://omictools.com/analysis-of-dna-methylation-in-genomic-regions-tool
https://omictools.com/analysis-of-dna-methylation-in-genomic-regions-tool
https://www.researchgate.net/profile/Jens_Preussner
https://www.researchgate.net/profile/Jens_Preussner
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/?term=Irizarry%20RA%5BAuthor%5D&cauthor=true&cauthor_uid=18316654
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/?term=Irizarry%20RA%5BAuthor%5D&cauthor=true&cauthor_uid=18316654
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 پروتئین متیلاسیون 

های لیزین و آرژنین است و با ی جانبی اسید آمینهشامل اضافه شدن گروه متیل به انتهای زنجیره ،یندآاین فر

)تری  و سه واحد متیل (دی متیلاسیون)تلف اتصال، یک واحد متیل )مونومتیلاسیون(، دو واحد متیل های مخحالت

و  شدهشود. دمتیلاسیون منجر به فعال شدن ژن متیلاسیون( به گروه آمین انتهای این اسیدهای آمینه انجام می

  ) 2008et alTachibana  ;, 2013et alHu ,( شودمتیلاسیون منجر به خاموشی ژن می

 پروتئین فسفریلاسیون 

های سرین و ترئونین باعث آمینه های جانبی اسیدورت است که اضافه شدن گروه فسفات به زنجیرهاثر این فرآیند به این ص

 .) 2003et alMartinowich ,( شودمی DNAافزایش بار منفی این نواحی و تغییر الگوی واکنش هیستون 

  یوبیکویتیناسیون 

تین به زنجیره جانبی اسید آمینه لیزین است. کویییند شامل اضافه شدن یک مولکول پروتئینی به نام یوبیآاین فر

در  اسیونکوییتینو دیوبی اسیونکوییتینشود و هردو فرآیند یوبینامیده میاسیون کوییتینعکس این واکنش دیوبی

 .) 2015et alVenkatesh ,( فعال شدن ژن نقش دارند

 سومویلاسیون  

کوچک های پروتئین( به پروتئین هدف است. SUMOم )شامل اضافه شدن یک مولکول پروتئینی به نا ،یندآاین فر

( که دارای کنفورماسیون و اتصال با پروتئین های هدف هستند بسیار SUMOکوئیتین )تغییر دهنده وابسته به یوبی

در زمینه تأثیر تغییرات مختلف  نقش دارند.آن های دیگر کوئیتین بوده و در تنظیم رونویسی و جنبهمشابه یوبی

شود که به معنی تلفیق چندین مطرح می 26هیستونی رمزای به نام ی روی ساختار و عملکرد کروماتین واژههیستون

خاص است. به عنوان مثال فسفریله شدن  زیستیها در ایجاد یک عملکرد مختلف و وجود ارتباط متقابل بین آن تغییر

و همچنین استیله شدن  12ر لیزین شماره به همراه استیله شدن این هیستون د H3 در هیستون 19سرین شماره 

برخلاف  .)2005et al Song ,( شودباعث فعال شدن رونویسی در آن ناحیه می H4در هیستون  هشتلیزین شماره 

کند و همچنین بسته به نوع تغییر ، تصحیحات هیستونی بسته به اینکه کدام هیستون تغییر میDNAمتیلاسیون 

سازی سازی یا سرکوب بیان ژن شود. به عنوان مثال، استیلاسیون لیزین با فعالالتواند موجب فعهیستونی، می

سازی یا تواند با فعالکند و نیز بسته به میزان متیلاسیون رخ  داده، میرونویسی بسته به اینکه کدام ریشه تغییر می

متیلاسیون ور مثال، تریبه ط (Hebbes et al, 1988; Herrmann et al 2013)سرکوب رونویسی مرتبط باشد 

 دهدهای فعال رخ میانداز ژندر راه )3me4K3H(( روی هیستون شماره سه 4Lysلیزین شماره چهار )

                                                           
26 Histone Code 
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 , 2004)et al (Liang متیلاسیون لیزین شماره نه روی هیستون شماره سه و تری)3me9K3H( متیلاسیون و تری

شود نویسی آن ژن میانداز یک ژن موجب سرکوب رودر راه )3me27K3H(روی هیستون شماره سه  27لیزین شماره 

(Kouzarides et al, 2007)اند که یک ی متنوعی شناخته شدهکنندهکننده و سرکوب. تغییرات هیستونی فعال

 هستند ها ضروریهای زیستی سلولی تنظیم ژنی بسیار پیچیده را تشکیل داده و برای فعالیتشبکه

 (Cedar et al, 2009). 

 قرارگیری نوکلئوزوم وضعیت 

DNA آورد که پیچد و ساختاری را به وجود میدور در اطراف هشت مولکول هیستون می دوهایی حدود در محل

 هیستونجفت پروتئین  چهاراست. در مرکز هر نوکلئوزوم  کروماتیننوکلئوزوم نام دارد. نوکلئوزوم واحد ساختمانی 

 یوکاریوتهای های همه سلول. نوکلئوزومکنندگردش میدور در اطراف آن  دو تقریباً DNAهای وجود دارد که رشته

که  DNAمشخص شده است که در نواحی از  DNAای است. با بررسی مارپیچ دو رشته  DNAباز  147شامل 

مشخص  ،افتد. همچنینای اتفاق میبیشتر از دیگر نواحی مارپیچ دو رشته DNAمتیلاسیون  ،نوکلئوزوم قرار دارد

اینترون بیشترین  - اگزون و ناحیه اگزون - ها به ترتیب در نواحی اگزون، ناحیه اینترونشده است که نوکلئوزوم

و فاکتورهای رونویسی به جایگاه هدف  هاکنندهفعالها دسترسی . نوکلئوزوم(Portella et al, 2013) ارندمقدار را د

ها نسبت به جایگاه شروع رونویسی تأثیر زیادی روی شروع فرآیند کنند. موقعیت قرارگیری نوکلئوزومرا مهار می

را  RNA Polymerase II ، اتصالروع رونویسیرونویسی دارد. موقعیت قرارگیری نوکلئوزوم در اطراف جایگاه ش

بینی نوکلئوزم مورد افزارهایی که در پیش، فهرستی از نرم2در جدول  . (Xi et al, 2010)دهدتحت تاثیر قرار می

های های اخیر در فنآوریدهد که انقلابگیرند، ارائه شده است. نگاهی ساده به این جدول نشان میاستفاده قرار می

پذیر گیری نوکلئوزم در هسته سلول را امکاناند که تحلیل و پیش بینی جایدههایی را ایجاد کریستی، دادهجدید ز

 اند. کرده

 ژنومی  گذارینشانه

 .رسددارند که یکی از مادر و دیگری از پدر به ارث میرا از ژنوم  نسخهدو  بدنهای در موجودات دیپلوئید هر کدام از سلول

ژن  299الی  199ها )حدود ولی تعداد کمی از ژن .گیردطور همزمان صورت میه بیان هر دو آلل ژن ب بدنیای هدر اکثر ژن

 وراثتها از ژنگونه گیرند. این ژنومی قرار می گذارینشانهای به نام در پستانداران( بر خلاف اصول مندلی تحت تاثیر پدیده

یعنی با عوض شدن ژنوتیپ والدین  .مندلی یکسان نیست وراثتمانند  هادر آنمعکوس  آمیزشکنند و نتایج مندلی تبعیت نمی

 ندارد یریاثتمندلی تعویض ژنوتیپ والدین روی فنوتیپ فرزند  وراثتدر حالیکه در  .شودبا یکدیگر فنوتیپ فرزندان عوض می

http://fa.wikipedia.org/wiki/کروماتین
http://fa.wikipedia.org/wiki/کروماتین
http://fa.wikipedia.org/wiki/هیستون
http://fa.wikipedia.org/wiki/هیستون
http://fa.wikipedia.org/wiki/یوکاریوت
http://fa.wikipedia.org/wiki/یوکاریوت
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(Hirasawa et al, 2010). ها به متیلاسیون و تغییر و تحول هیستون ه وسیلهاست که ب فراژنتیکیفرایند ژنومی  گذارینشانه

 کند.عمل می DNAآللی بدون تغییر توالی  تکمنظور کسب بیان 

 بینی نوکلئوزومنرم افزارهای مورد استفاده برای پیش: 2جدول 
 منبع یابیتوالی نرم افزار

F-seq DNA sequence 2008, Boyle,et al 

TemplateFilter Single-end NGS sequencing Weiner et al, 2017 

DANPOS Whole genome sequencing Chen et al, 2013 

BINOCh Single and paired-end sequencing He et al, 2010 

PING MNase-based or sonicated short-read data Zhang et al, 2012 

NUCwave MNase-seq, ChIP-seq and CC-seq Quintales et al, 2014 

NucPosSimulator MNase-seq data Schopflin et al, 2013 

NucHunter ChIP-seq data Mammana et al, 2013 

DiNuP 
Identify regions of differential nucleosome 

positioning 
Fu et al, 2012 

NucTools High-throughput sequencing data Vainshtein et al, 2017 

Dimnp 
Identifying differential nucleosome regions in 

multiple samples) 
Liu et al, 2017 

ArchAlign Next-generation sequencing Lai et al, 2010 

SANEFALCON Single end sequencing of cell-free DNA Straver et al, 2016 

NucDe MNase-ChIP-seq and MNase-seq data Kuan et al, 2009 

NucleR NGS and Tiling Arrays Flores and Orozco, 2011 

NSeq Sequencing data Nellore et al, 2012 

ArchTEx 

 
Single-end next-generation sequencing Lai et al, 2012 

PuFFIN Paired-end sequencing data Polishko et al, 2014 

NPS Single-end NGS sequencing Zhang et al, 2008 

ChIPseqR CHIP seq data Humburg et al, 2011 

Skyline nucleosome browser 
Web-based application for the identification of 

Nucleosome peaks over the genome 
Belch et al, 2010 

 چنین در. شودمی رونویسی فعال صورت به دیگر نسخه شده و غیرفعال، ژن یک نسخه دو از یکی، ژنومی گذارینشانه پدیده در

، X کروموزوم شدن غیرفعال پدیده. ماند خواهد باقی غیرفعال پایدار صورت به جاندار هایسلول تمامی در غیرفعال آلل حالتی

 غیرفعال مادری X کروموزوم هاسلول از برخی در و پدری X کروموزوم هاسلول از برخی در آن در که است تصادفی رخدادی

که از ژنومی بیان یک ژن یا یک ناحیه کروموزومی طی تکامل موجب تفاوت بین آللی  گذاریشود. به عبارت دیگر، در نشانهمی

)وابسته به  لل به ارث رسیده از پدر باشد یا از مادرآیعنی بیان ژن بستگی به این دارد که  .شودمی رسد،پدر یا مادر به ارث می

هایی را چنین ژن (.28آللی)بیان تک ماندخاموش می آلل دیگرشود و طی این پدیده فقط یک آلل بیان می (.27والد منشاء

گیری گذاری ژنومی اطلاعات ژنتیکی در دوره شکلهیند نشانآفر .)2013et al Lawson ,(گویندمی 20گذاری شدهههای نشانژن

های شود. به همین دلیل ژنها فعال میناز این ژ نسخهافتد و به این ترتیب تنها یک سلول تخم یا اسپرماتوزوئید اتفاق می

ها خراب شود و یا این ژن نسخهیطی بسیار حساس هستند و اگر عملکرد تنها نسبت به فشارهای محگذاری شده ژنومی نشانه

 گذاری شدهههای نشانژندر مورد بعضی از  .(Barlow et al, 2014)دیگری برای جایگزینی آن وجود ندارد نسخهاز بین برود، 

                                                           
27 Parent of Origin Dependent 
28 Monoallelic Experssion 
29 Imprinted Genes 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/?term=Boyle%20AP%5BAuthor%5D&cauthor=true&cauthor_uid=18784119
https://omictools.com/dynamic-analysis-of-nucleosome-and-protein-occupancy-by-sequencing-tool
http://www.nature.com/ng/journal/v42/n4/abs/ng.545.html
http://journals.plos.org/plosone/article?id=10.1371/journal.pone.0032095
http://bib.oxfordjournals.org/content/16/4/576.long
http://bioinformatics.oxfordjournals.org/content/29/19/2380
http://bioinformatics.oxfordjournals.org/content/29/20/2547.long
http://bioinformatics.oxfordjournals.org/content/28/15/1965.long
https://bmcgenomics.biomedcentral.com/articles/10.1186/s12864-017-3580-2
https://bmcgenomics.biomedcentral.com/articles/10.1186/s12864-017-3541-9
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/?term=Lai%20WK%5BAuthor%5D&cauthor=true&cauthor_uid=21182771
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/?term=Straver%20R%5BAuthor%5D&cauthor=true&cauthor_uid=26996738
http://www.degruyter.com/view/j/sagmb.2009.8.1/sagmb.2009.8.1.1454/sagmb.2009.8.1.1454.xml
http://bioinformatics.oxfordjournals.org/content/27/15/2149.full
http://journal.frontiersin.org/article/10.3389/fgene.2012.00320/abstract
https://omictools.com/architectural-tag-extender-tool
http://www.biomedcentral.com/1471-2105/15/S9/S11
http://www.biomedcentral.com/1471-2164/9/537
http://www.bioconductor.org/packages/release/bioc/html/ChIPseqR.html
http://www.biomedcentral.com/1471-2105/12/39
http://journals.plos.org/plosone/article?id=10.1371/journal.pone.0012984
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ناقص است.  گذاری شدههنشان ژنپدری  کامل نباشد. در بعضی از موارد سرکوب رونویسی از آللگذاری هنشانممکن است اثرات 

های توان گفت بعضی از ژنگاهتواند توسعه پیدا کند. بنابراین، میدر حالی که بیان تک آللی در مرحله یا بافت بخصوصی می

ا بسیار هتواند در میان افراد بعضی از گونهگذاری شده مینشانه گذاری شده نقش چندشکلی دارند. در نتیجه یک ژنگاهنشانه

در موش مورد بررسی  1089ها قبل ازسال این گونه ژن. در بین پستانداران، نخستین بار (Magee et al, 2014)متغیر باشد 

قرار داشته باشند روی هر دو نوع  بدنیهای روی کروموزوم گذاری شدهههای نشانژناگر . (Khatib et al, 2004) قرار گرفتند

 گذاری شدهههای نشانژندهد که تکاملی در پستانداران نشان می هایپژوهشحاصل اثرگذار است.  )نر یا ماده( جنسیت فرزند

گزارش  MetaImprint39 پایگاه دادهشده در انسان که در گذاری هنشانژن  70محافظت شده هستند. به عنوان مثال از بین 

 شوددیده می ،ای که در موش گزارش شده استشده گذارینشانهژن  132 بین در (%51) ژن 49تعداد شده است تنها 

(Sharman et al., 2007)سال قبل  39بیش از به ژنومی گذاری هنشانی پدیده کشف دهد کهدات نشان می. مدارک و مستن

در شناخته شده شده گذاری هنشاناولین ژن  .شده است گذارینشانهن های پستانداراکل ژنیک درصد از  حدود .گرددمیاز ب

  با بیان مادری است IGF2Rدر گاو ژن شناخته شده شده گذاری هنشانو اولین ژن  بودهبا بیان مادری  H19انسان ژن 

.(O’Doherty et al, 2015)های مختلف ژنوم ای روی کروموزمصورت خوشهه ب های نشانه گذاری شدهبسیاری از این ژن

گیرد. بیان مناسب این قرار می ICR31 گذاریناحیه مرکزی نشانه نام ههر خوشه تحت کنترل یک ناحیه کنترلی ب و هستند

عصبی  سامانهتکامل مغز و  ،تکثیر سلولی ،طور کلی برای رشد، تکامل و توانایی زیست موجود مثل رشد جفت و جنینه ها بژن

 ت.یی لازم اسو ایجاد ساختارهای احشا

 ها RNAریز 

ای با نواحی های ویژههای نارمزگر کوچک و طویل از طریق توالی RNAهای مختلف مشخص شده است که در پژوهش

 ,Quan et al)های نارمزگر در تنظیم بیان ژن دخیل هستند  RNA تنظیم کننده بر هم کنش داشته و به این ترتیب این

گیرند. ساس تعداد نوکلئوتید و عملکردی که در بدن دارند در دسته های مختلفی قرار میهای نارمزگر بر اRNA . این(2017

RNA  دبندی نموتقسیم اصلی سه دسته  توان بهرا می نارمزگرهای (Santosh et al, 2015). 

 هستند: زیر گروهدو که شامل  32های مرتبط با ترجمه  ANRالف: 

1. tRNA-derived RNA  شاملANR  نژیوژنین به آکه به وسیله فرایند  هستندهای کوچکیAANR  تبدیل

 .(Santosh et al, 2015) توانند فرایند ترجمه را سرکوب کنندشوند و میمی

                                                           
30 http://202.97.205.76:8080/MetaImprint/  
31 Imprinting Center Region 
32  danilsnAnoi arsnArTs ANR 

http://202.97.205.76:8080/MetaImprint/
http://202.97.205.76:8080/MetaImprint/
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2.  RNA ریبوزومی(rRNA ) و تبدیل  رمزخوانیسازد که در فرایند فراهم می ریبوزومجایگاهی را درmRNA (RNA 

ریبوزومی در ریبوزوم پدید آورده است، به  RNAنقش دارد. همچنین در جایگاهی که  اسیدهای آمینهبه  بر(مپیا

 شود.در فرایند رمزخوانی کمک میtRNA با  mRNAکنش برهم

و به  طول داشتهنوکلئوتید  299حدود بیش از  نارمزگر بوده وکه ( هستند IncRNA) 33های نارمزگر طویلی RNAب: 

و با فرایندهای پردازش و پلی  استها تحت تنظیم رونویسی  IncRNAد تولی شوند.تر شکسته نمیکوچک RNA مولکوهای

یابند. ها از هسته به سیتوپلاسم انتقال میتعدادی از این مولکول ،شوند. پس از پردازشگذاری ساخته میآدنیلاسیون و کلاهک

IncRNA رونویسی و مسیرهای رشد و اپسو این نقش به سطوح رونویسی و  داشتهپروتئین نقش رمزگر های ها درتنظیم ژن

که در  H19  عبارتند از: ها IncRNA انواع مختلف .(Santosh et al, 2015) شودمیمربوط های مختلف تمایز در سلول

فراخواندن و متصل در  HOTAIRکند، ایفا مینقش  Xسازی کروموزوم که در غیرفعال RepA، گذاری ژنومی نقش داردنشانه

 P53های زیادی که به واسطه سرکوب ژندر  lincRNA-p21نقش دارد،  HOXDهای بازآرایی کروماتین کردن مجموعه

نقش  های گلوکوکورتیکوئیدیبه دام انداختن گیرندهدر  Gas5(، Santosh et al, 2015)کند نقش ایفا می دنشومی تنظیم

-میانجی sbsRNA-1/2کند، نقش ایفا می NFYAویسی رونآپوپتوز از طریق اتصال به فاکتور  محدود کردندر  PANDAدارد 

کنترل در  1ARLdRنقش دارد،  mRNAدر افزایش پایداری  BACE1-ASرا بر عهده دارد،  mRNAگری تخریب 

به واسطه  های کبدیتسریع تکثیر سلول 1LRLAکند، نقش ایفا می B-MYB ی تنظیمواسطهه ی سلولی بپیشرفت چرخه

در غیرفعال کردن ها  AnANRاست، عامل تجمع لیپیدی  lsninARsرا برعهده دارد،  رسانی بتا کانتینیامسازی مسیر پفعال

ها در  nanln-ANR کنند،های فرایند ترجمه نقش ایفا میبه عنوان تنظیم کننده ها lTANR ،نقش دارند X کروموزوم

 گروهسه زیرد که شامل نباشمی 34های نارمزگر کوتاه ANR سومدسته ج:  ) 2013et alZho , (تغییرات کروماتین نقش دارند

miRNA  وsiRNA  وpiRNA باشندمی(Santosh et al, 2015) . 

1. Small interacting RNA  گروهی از هاANR  نوکلئوتیدی هستند که از تقسیم دایسر  22تا  21نارمزگر های

کنترل جابجایی و دفاع سلولی در  ،ژنبیان تنظیم ها شامل و وظایف آن شدهای ایجاد دو رشته ANRمکمل شده با 

 .(Carthew et al, 2009)است  مقابل ویروس ها

2.  piRNA گروهی از هاANR های زایا و سوماتیک مشتق نوکلئوتیدی هستند که از سلول 36تا  21 های نارمزگر

 (Carthew et al, 2009). ها عبارتند از تنطیم جابجایی و فعالیت و موقعیت کروماتینشوند و وظایف آنمی

3. AnANR  زیر گروهی از هاANR  نوکلئوتیدی هستند که نقش مهمی در بسیاری از  25تا  18های نارمزگر

ی نقش و آنکومیر یآنکوژنو زا ها، پاسخ به عوامل استرسفرایندهای سلولی مانند: رشد، تمایز، توسعه و تکامل ارگان

ها نقش بسیار مهمی در تنظیم رونویسی و فرایندهای پسا  miRNAهمچنین مشخص شده است که دارند. 

دارند. بررسی ها نشان داده است که مناطق اینترژنیک با بر عهده  ANRها و دمتیلاسیون خاموشی ژن ،رونویسی

                                                           
33 Long non coding RNAs (lncRNAs) 

34 Short non-Coding RNAs 

https://fa.wikipedia.org/wiki/%D8%B1%DB%8C%D8%A8%D9%88%D8%B2%D9%88%D9%85
https://fa.wikipedia.org/wiki/%D8%B1%DB%8C%D8%A8%D9%88%D8%B2%D9%88%D9%85
https://fa.wikipedia.org/wiki/%D8%B1%D9%85%D8%B2%D8%AE%D9%88%D8%A7%D9%86%DB%8C_(%D8%B2%DB%8C%D8%B3%D8%AA%E2%80%8C%D8%B4%D9%86%D8%A7%D8%B3%DB%8C)
https://fa.wikipedia.org/wiki/%D8%B1%D9%85%D8%B2%D8%AE%D9%88%D8%A7%D9%86%DB%8C_(%D8%B2%DB%8C%D8%B3%D8%AA%E2%80%8C%D8%B4%D9%86%D8%A7%D8%B3%DB%8C)
https://fa.wikipedia.org/wiki/%D8%A2%D8%B1%D8%A7%D9%86%E2%80%8C%D8%A7%DB%8C_%D9%BE%DB%8C%D8%A7%D9%85%E2%80%8C%D8%B1%D8%B3%D8%A7%D9%86
https://fa.wikipedia.org/wiki/%D8%A2%D8%B1%D8%A7%D9%86%E2%80%8C%D8%A7%DB%8C_%D9%BE%DB%8C%D8%A7%D9%85%E2%80%8C%D8%B1%D8%B3%D8%A7%D9%86
https://fa.wikipedia.org/wiki/%D8%A2%D8%B1%D8%A7%D9%86%E2%80%8C%D8%A7%DB%8C_%D9%BE%DB%8C%D8%A7%D9%85%E2%80%8C%D8%B1%D8%B3%D8%A7%D9%86
https://fa.wikipedia.org/wiki/%D8%A7%D8%B3%DB%8C%D8%AF%D9%87%D8%A7%DB%8C_%D8%A2%D9%85%DB%8C%D9%86%D9%87
https://fa.wikipedia.org/wiki/%D8%A7%D8%B3%DB%8C%D8%AF%D9%87%D8%A7%DB%8C_%D8%A2%D9%85%DB%8C%D9%86%D9%87
https://fa.wikipedia.org/wiki/%D8%A2%D8%B1%D8%A7%D9%86%E2%80%8C%D8%A7%DB%8C_%D8%AC%D8%A7%D8%A8%D8%AC%D8%A7%DB%8C%DB%8C
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ها به عنوان نشانگر در تشخیص  miRNAهای پیچیده در ارتباط بوده و استفاده از های نارمزگر بیماری ANRبیان 

  (. Anrani rA ns ,2012 ,.hniAolS rA ns ,2015) منطقی به نظر می رسد های و درمان بیماریبیمار

 RNAکه محصول رونویسی  Pri-miRNAگیرد و پس از آن ها در هسته و سیتوپلاسم صورت می RNAزایی ریز زیست

polII  بوده، ابتدا در هسته توسطDorsha  بهpre-miRNA آنزیم  شود و بعد توسطتبدیل میExportin5  به سیتوپلاسم

در آمده و  miRISCگیرد و به صورت کمپلکس با پردازش نهایی صورت می Dicerمنتقل شده و در سیتوپلاسم توسط 

mRNA حیوانات بدون ریز1توان در موارد زیر خلاصه کرد: ها در اصلاح نژاد حیوانات اهلی را می ای که مکمل .RNA  ها

ها و به ویژه در تغییرات پس از ترجمه به واسطه ها نقش مهمی در تنظیم بیان ژن RNA. ریز2یستند. قادر به ادامه حیات ت

های  RNAها یک مجموعه بزرگ از  RNA. ریز3ها برعهده دارند. های هدف و تجزیه و یا ترجمه آن mRNA شناسایی

 ,Liu et al) بیان در یک بافت خاص هستند و دارای خاصیت بودهها بسیار زیاد  RNA. ریز4نارمزگر حفاظت شده هستند.

2010).  

 

 های نارمزگر RNA: تقسیم بندی 1شکل 

 محیطی –همکاری ابزارهای مختلف فراژنتیکی در راستای اهداف مشترک زیستی 

و تصحیحات هیستونی علاوه بر عملکردهای مجزا، به منظور تعیین وضعیت بیان ژن، سازماندهی  DNAمتیلاسیون 

. دو تغییر (Cedar et al, 2009)کنش دارند و ماهیت سلولی، در سطوح متعددی با همدیگر همکاری و برهم کروماتین
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کنند، هماهنگ با های پستانداران القا می( که نوعی سازوکار خاموشی را در سلولme327K3Hو  3me9K3Hهیستونی )

متیل  DNAتواند از طریق جذب می 35(HMTراز )نمایند. به علاوه یک هیستون متیل ترانسفعمل می DNAمتیلاسیون 

و یک هیستون  ،(Tachibana et al, 2008)در نواحی خاص شود  DNAهای خاموش، موجبمتیلاسیون ترانسفرازها به ژن

شود  DNA( موجب حفظ متیلاسیون DNMT1) 1متیل ترانسفراز شماره  DNAبا پایدار کردن و ثبات  )HDM(36دمتیلاز 

009), 2et al Wang(. DNA توانند با جذب پروتئینمتیل ترانسفرازها می( های اتصالی به متیلMBD)37  و داستیلازهای

. همچنین متیلاسیون ) 2002et alJones  ;, 1998et alNan ,(موجب خاموشی ژن و تراکم کروماتین شوند  38هیستونی

DNA 2 (تواند از طریق یک پروتئین اتصالی به متیلمیMeCP( موجب متی( 3لاسیون هیستونیme9K3H و در نتیجه )

ی بیان ژنوم کند که نحوهانداز فراژنتیکی ایجاد می. تأثیر این تغییرات یک چشم (Fuks et al, 2003)سرکوب یوکروماتین شود

کند. الگوهای مجزای این تغییرات در های مختلف، مراحل تکامل و حالات سلامت و بیماری را تنظیم میپستانداران در سلول

. فراژنتیک، به دلیل ماهیت  (Sharma et al, 2012)حالات مختلف سلولی حضور دارد و محافظ محتویات سلولی است

حیات سازواره  پذیری، قادر است نه تنها در یک نسل، بلکه در طی چندین نسلدینامیک و در عین حال قابلیت وراثت

طور مستقیم )همچون  ، پیامدهای مختلف اثرات این عوامل را تبیین کند. برخی عوامل محیطی به30)فراژنتیک بین نسلی(

سازی فولات جهت تأمین منبع گروه متیل بدن( و اکثر عوامل محیطی به طور غیرمستقیم و از طریق فعالهای غذایی مکمل

فراژنوم و نهایتاً بروز تغییرات در الگوهای بیان ژنی و عملکردهای عصبی  49های متابولیکی داخل سلولی باعث ریمدلینگمسیره

های ژنتیکی و هم به های فراژنومی(، هم به جهشراژنتیکی )جهشهای ف. در حقیقت آشفتگی(Zhang et al, 2010)گردندمی

شرایط نامساعد محیطی قابل انتساب هستند. برای مثال طیف وسیعی از اختلالات فیزیکی همچون آسم، دیابت و اختلالات 

مواجهه با توانند به واسطه های بخصوصی ایجاد شوند و هم میهای ژنتیکی در ژنتوانند توسط جهشایمنی، هم می

ها را در رسد عامل تنش قادر است این بیماریروانی در ایام بارداری و پس از تولد پدید آیند. به نظر می -های روحی استرس

از این رو هم به دلیل ارتباط  .(Kofman et al, 2002; Wong et al, 2012)تری از بیماران توجیه کند طیف گسترده

ل محیطی دارد و هم به دلیل تنوع و گستردگی عوامل مضر محیطی، توجه اغلب متفکرین این بنیادینی که فراژنوم با عوام

های مختلف به ویژه اند. پژوهشپاسخ ماندهحوزه به این موضوع معطوف شده و از این رو سؤالات بسیاری در این زمینه هنوز بی

در واقع  (..Iwata et al, 2010اند )مسلم کردهتیسم او زاییبیماریدر  را فراژنتیکیفاکتورهای  در چند سال اخیر، نقش

                                                           
35 Histone Methyl-Transferase 
36 Histone Demethylase 
37 Methyl Binding Domain 
38 Histone Deacethylase 
39 Transgenerational Epigenetics 
40 Remodeling  
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عوامل  تعادل بین اثراتایجاد  های فراژنتیک در یک زمان خاص و در یک سلول معین(،)مجموعه نشانگر ژنومعملکرد اصلی اپی

 .است بر فنوتیپ ژنتیکی و محیطی

 نتیکی ارثی های مرتبط با برخی خطاهای فراژجا و بیماریتغییرات فراژنتیکی نابه 

ژنوم سرطان از طریق هیپومتیلاسیون تواند در شرایط خاص بیماری مختل شود. مثلاً اپیوضعیت فراژنتیکی طبیعی می

. (Jones et al, 2002)شود اندازها، مشخص میراه CpG1گسترده و هایپرمتیلاسیون اختصاصی جایگاهِ جزایر 

های تکراری، های متنوعی از ژنوم از جمله، توالیتومور دارد و در توالینقش مهمی در ایجاد  DNAهیپرمتیلاسیون سراسری 

ها در اثر . فعال شدن رتروترانسپوزون(Rodriguez et al, 2006)دهد ها رخ میاندازها و اینترونها، راهرتروترانسپوزون

 ,Eden et al, 2002; Jones et al)شود های کروموزومی میهیپرمتیلاسیون سبب افزایش ناپایداری ژنومی از طریق بازآرایی

2002; Howard et al, 2008). شود. به عنوان مثال، های تکراری متعدد میبه علاوه ، متیلاسیون سبب پایداری توالی

های سبب افزایش ناپایداری توالی 1متیل ترانسفراز شماره  DNAدر یک موش فاقد  CAGتایی هیپومتیلاسیون تکرارهای سه

 41ها. بر خلاف متیلاسیون که سبب افزایش ناپایداری ژنومی و فعال شدن پروتوانکوژن) 2008et alDion ,(شد  تکراری

با ایجاد  P16و  BRCH1 ،RBهای سرکوبگر تومور نظیر شود، هایپرمتیلاسیون اختصاصی یک ناحیه از طریق خاموشی ژنمی

ی سرطان از جمله در فرآیندهای سلولی دخیل در پیشرفت و توسعه هااین ژن .(Sharma et al, 2010)تومور در ارتباط است 

ی سلولی، چسبندگی سلولی، مرگ برنامه ریزی شده سلول و رگزایی دخالت دارند. خاموشی ، تنظیم چرخهDNAترمیم 

لاسیون شود. هایپرمتیهای ژنتیکی در سلول و در نتیجه پیشرفت سریع سرطان می، موجب تجمع آسیب DNAهای ترمیمژن

، نوعی محافظ کروماتینی بوده که مانع از گسترش ساختارهای CCCTC (CTCF)در جایگاه اتصالی فاکتور اتصالی به 

های شود. این سازوکار عامل بیماریهای تکراری میهای توالیموجب ناپایداریCTCF کروماتینی شده و با مهار اتصال 

های سرطانی مشاهده . متیلاسیون و دمتیلاسیون هیستونی نابجا در سلول(Castel et al, 2010)نورودژنراتیو متعدد است 

شده است. این تغییرات با افزایش بیان داستیلازهای هیستونی و اختلال در تنظیم هیستون متیل ترانسفرازها مرتبط است 

(Halkidou et al, 2004; Song et al 2005) تغییرات در الگوهای متیلاسیون . H3K9 وH3K27 جای ژنبا خاموشی نابه-

جای نوکلئوزومی که توسط یک کمپلکس کورپرسور به نام گیری نابهها ارتباط دارد. اخیراً مشخص شده که جایها در سرطان

Nerd42 دهد، با جذب و فراخوانی رخ میPara-PML  )یک فاکتور رونویسی آنکوژن(Polycomb Repressor Complex2 ،

DNMT3A  وMBD2 شود ها در لوسمی میجای ژنته و سبب خاموشی نابهصورت گرف(Feng et al, 2001., Morey et 

al, 2008) .ی ی اصلی علم شامل فرآیندهای پایهای برای تقویت سه حوزهیابی فراژنتیک پتانسیل بالقوههای نقشهپژوهش

                                                           
41 Protooncogenes  
42 Nucleosome Remodeling & Deacetylase 
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. کنترل (Satterlee et al, 2010)ها دارد ر بیماریژنتیکی دریزی مجدد و نقش تنظیم فرا، تمایز سلولی، برنامهتنظیم بیان ژن

های مرتبط با این سازوکار، ها، یک سازوکار ذاتی برای تکامل طبیعی بافت است و ناهنجاری در مولکولفراژنتیکی ژن

شوند.  بررسی می اند که به اختصارها بیشتر در انسان گزارش شدهکند. این بیماریهای ارثی متنوعی ایجاد میبیماری

شود. مشاهده می 43ها در تکامل نورونی نظیر پرادر ویلی و آنجلمنای از این بیماریگذاری ژنومی که نمونههای نشانهبیماری

های بیشتری در تعداد ژن Xها است.  کروموزم نیز از جمله این بیماری Xهای مرتبط با غیرفعال شدن کروموزوم بیماری

از طریق سازوکار فراژنتیکی  Xبرای ایجاد تعادل ژنتیکی بین زنان و مردان، یکی از دو کروموزوم  دارد. Yمقایسه با کروموزوم 

 Xی جنینی است. اگر یکی از یک شرایط کشنده X. غیرفعال شدن نادرست (Kubota et al, 1999)شود در زنان غیرفعال می

رسد و به حداقل می Xهای وابسته به میزان بالای ژن ها به دلیل یک حذف انتهایی بزرگ، به شدت کوچک شده باشد، تأثیر

. بنابراین، سرکوب مناسب ژن توسط (Kubota et al, 2002)دهد این فرد تأخیر ارثی شدیدی در تکامل نورونی خود نشان می

های متیله تئینهای مرتبط با پروها، بیماریسازوکار فراژنتیکی، برای تکامل طبیعی ضروری است. یکی دیگر از این بیماری

شود.  ICFتواند موجب سندرم ( میDNMT3Bمتیل ترانسفراز )مثل  DNAاست. نقص در یک نوع  DNAکننده 

ماندگی ذهنی خفیف های صورت و عقبخصوصیات این بیماری عبارت است از: نقص ایمنی، ناپایداری سانترومری، ناهنجاری

(Okano et al, 1999; Ehlrich et al 2008)های مهم در کنترل بیان ژن نیز هستند. های اتصالی به متیل، مولکولئین. پروت

شود که از جمله مشخصات بالینی ( موجب ایجاد این سندورم میMeCP2اتصالی به متیل مهم )مثل جهش در یک پروتئین

 Amir et al, 1999; Chunshu et)قاعده، اختلال در زبان و رفتارهای اوتیسمی اشاره کرد توان به صرع، راه رفتن بیآن می

al 2006) بنابراین اختلال در عملکرد .MeCP2 شناسی این شود که با خصوصیات عصبجای ژن در مغز میسبب بیان نابه

و اختلال  (Chen et al, 2003; Eden et al 2003)کند های عصبی را کنترل میگروهی از ژن MeCP2بیماری مرتبط است. 

 کند. شناسی این بیماری را ایجاد مینورونی، خصوصیات عصبهای در تنظیم فراژنتیکی ژن

 از جنبه اصلاح نژادی  DNAبررسی متیلاسیون

 گزارشژنوم گاو  ناحیه دارای متیلاسیون بالا در بافت جفت 145218تعداد  seq-MeDIP 44با استفاده از فناوری نوین 

. اکثر متیلاسیون شودداده میوسط متیلاسیون بالا پوشش درصد از ژنوم ت 5/80حدود  در این پژوهش (Su et al, 2014)شد

در ناحیه  به ترتیب متیله شده CpGکه بیشترین تعداد  بوده و نشان داده شد CpGدی نوکلئوتید  25تا  5بالا دارای تعداد 

 ,Su et al)تند وجود داش درصد(21/51ژنی )رمزگر و پس از آن نواحی  درصد( 32/2نواحی بین ژنی ) ،درصد(36/6اینترون )

 CpGهای گوشتی مشخص شد که کمترین تراکم متیلاسیون در جزایر هوو و همکاران روی ژنوم جوجه پژوهشدر  .(2014

                                                           
43 Prader-Willi and Angelman syndrome 
44 Methylated DNA Immunoprecipitation Sequencing 
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و جزایر  ها است UTRها تراکم متیلاسیون جزایر واقع در اینترون بیشتر از اگزون و ها است و در بدنه ژنژن اندازراهواقع در 

CpG توزیع شده نیز قابل توجه هستند بین ژنی متیله شده در نواحی (Hu et al, 2013)کوواک و همکاران در  ،. همچنین

. (Kwak et al, 2014)به دست آوردند  هو و همکاران نتایج با نتایج مشابه، متیلاسیون در ژنوم خوک نمایه روی پژوهشی

 تری هستندها دارای متیلاسیون پایینژن TSSروی گوسفند نشان دادند که نواحی نزدیک  پژوهشکلدری و همکاران در

(Couldrey et al, 2014).  جزایر  اندازراهسطح متیلاسیون با بررسی وانگ و همکارانCpG  از ژنCD4  در نژاد هولشتاین

پستان در  های متیل در گاوهای مبتلا به ورم، گروه CD4ژن اندازراهکه در  نشان دادند با ورم پستان بالینیو ارتباط آن چینی 

در گاو مبتلا به ورم پستان بالینی با افزایش سطح   CD4. سطح بیان ژناستبیشتر  درصد 16مقایسه با گروه کنترل به مقدار 

و همکاران بیان کردند که متیلاسیون  والکر .(Wang et al, 2013)یافت کاهش   CD4ژن اندازراهدر  DNAمتیلاسیون 

DNA  های گاو رابطه دارد. محیط ناپذیرای رحم ممکن است یک نقش کلیدی در سقط آبستنیبا بیان ژن در مراحل اولیه

شود. این محققین تواند عاملی در تنظیم رویدادها در اوایل بارداری در رحم محسوب می DNAجنین داشته باشد. متیلاسیون 

کند. در رحم در دوران بارداری را تنظیم میهای کلیدی بیان ژن DNAاین فرضیه را مورد آزمایش قرار دادند که متیلاسیون 

با بیان ژن در  DNAمتیلاسیون  ه و نشان داده شد کهو بیان ژن مورد آزمایش قرار گرفت DNAارتباط بین متیلاسیون لذا 

 لو و همکاران بیماری مارک در طیور .) 2013et alWalker ,( استچند مسیر دخیل در رخدادهای اوایل حاملگی در ارتباط 

شود و های حساس میرا مورد مطالعه قرار دادند. عامل بیماری مارک آنکوویروس است که باعث تومورهای لنفاوی در جوجه

در در  CD4ژن  اندازراهمتیلاسیون  نتایج این مطالعه نشان داد که تاثیر بگذارد. CD4در ژن  فراژنتیکممکن است روی ثبات 

متیلاسیون همچنین نشان داده شد که شود. ویروس مارک درسطح پایینی تنظیم میپس از آلودگی به  L72های سویه جوجه

DNA  اندازراهکه در سطح پایین CD4 همبستگی منفی با تنظیم بیان ژن  ،شودتنظیم میCD4  در طحال در سویهL72 

بررسی شده حاصل  هایپژوهشو سایر  پژوهشدر این  CpGمتیلاسیون  نمایهآنچه از بررسی  .(Luo et al, 2011)دارد 

رسد که بین و به نظر می بودهکلی متیلاسیون در اکثر پستانداران و حتی پرندگان مشابه هم  نمایهشود این است که می

 های مختلف به صورت محافظت شده است. گونه

 بررسی نشانه گذاری ژنومی از جنبه اصلاح نژادی

 بیان پدری یا مادری ژنICR کیلو بازی در  119پروگزیمال مشخص شده است که در گاو حذف یک ناحیه  ،اخیراً

های حامل در مغز و کوتیلدون همه جنین MIMT1موجب حذف بیان پدری ژن نشان گذاری شده  ،PEG3گذاری شده هنشان

نتاج درصد  85از میان کل جمعیت نتاج،  رسد که نقش این جهش در مرگ و میر در هنگام تولد باشد.شود. به نظر میمی

برند، از طریق درصد باقیمانده جمعیت که این جهش را به ارث می 15برند و حاصل، این جهش را از والد پدری به ارث می

 ,Flisikowski et al)مانند که بیان مادری دارد، در جمعیت باقی می MIMT1خاموش شدن ناقص آلل مربوط به ژن 
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فعال  IGF2ور رشد شبه انسولینی تپدری ژن فاک نسخه جنین منحصراًدر ژوهش دیگری مشخص شده است که در پ .(2012

مادری از  نسخهکه جنینی با دو  انددادهها نشان غیرفعال است. آزمایش گذاری ژنومینشانهمادری این ژن به علت  نسخهو بوده 

متیل ترانسفرازی هستند  DNAهایی که فاقد عملکرد ن فعال، بقا نخواهد داشت. همچنین جنینژبه علت فقدان  IGF2ژن 

ژن،  نسخهابراین متیلاسیون اختصاصی یکی از دو نشوند. بدر آنها رخ نخواهد داد و محکوم به مرگ می ژنومیگذاری هنشان

های صفات کمی به گذاری جایگاههدر پژوهشی روی نشان .(Giannoukakis et al, 1993)ضروری استگذاری نشانهجهت 

ژن به عنوان مناطق  32 ،ژن 1442از بین مجموع ، گاو برای صفات مربوط به رشد و وزن لاشه در گاووسیله اسکن کل ژنوم 

QTL  ها تنها دو ژن از میان آن لیژن با صفات کمی در گاو همبستگی داشتند و 32شناسایی شدند. اگر چه تعدادی از این

PEG3  وGNAS گذاری ژنومی بودند دچار نشانه(Imumorin et al, 2011). های ژن فهرستی از 4و  3های جدول

در طیور نیز در  .(Szabo et al, 2004) دندهگاو و گوسفند را نشان می به ترتیب در شده شناخته ژنومی شده گذارینشانه

بول های گلزیادی انجام شده است. در این مطالعات سلول های، پژوهش QTLگذاری گذاری ژنومی و نشانههای نشانهزمینه ژن

بادی در طیور مورد استفاده قرار گرفته و مشاهده شد که طیور مورد آزمایش برای ایجاد پاسخ آنتی  (SRBC)قرمز گوسفند

گذار یک های تخمها مثل مارک، نیوکاسل و کوکسیدیوز به دست آوردند. در مرغمقاومت بالایی را در ابتلا به بعضی از عفونت

QTL های گلوبول قرمز گوسفند دری برای پاسخ ایمنی به سلولبا بیان پ گذاری شدهنشانه (SRBC) 1روی کروموزوم شماره 

های مهم  QTL. همچنین برای یافتن (Siwek et al, 2013)گزارش شده است LEI0101و  ADL0191مرغ بین نشانگر 

که  QTL 61نشان داده شد که از های گوشتی با مرغ تخم گذار، برای صفات مربوط به اسکلت در نتاج حاصل از تلاقی جوجه

های  QTLبودند ولی بیشتر  گذاری شدهنشانه QTL به صورت  QTL 12مرتبط با صفات مربوط به اسکلت بودند، 

نیز در  شده گذاریهای نشانه QTL. فهرست این (Sharman et al, 2007)داری اندکی داشتند اثر معنی شده گذارینشانه

اثرات  .هایی برای صفات کمی هستندمناطقی هستند که شامل ژن (QTL) های صفات کمیژنگاه .آمده است 5جدول 

 ,Zhang et al) تواند تخمین زده شودها شناسایی شود، میها زمانی که اثرات پدری آلل QTLروی  گذاری ژنومینشانه

های مختلفی شود. راهاحساس می QTLهای لبا توجه به این امر، نیاز مبرمی برای ترکیب اثرات با منشا پدری در مد .(2004

به عنوان مثال است.  ارائه شده 2و  1 هایهای استفاده شده در شکلمدلدو نمونه از وجود دارد.  QTLسازی اثرات برای مدل

 QQ  ،Qq شامل:) QTLژنوتیپی  گروهاست، مدل افزایشی همبستگی خطی با سه  شده مشخص 1 نیز در شکل که طورهمان

 ،qqدر بسیاری از موارد فنوتیپ هتروزیگوت از میانگین دو هموزیگوت متفاوت است. در این موارد فنوتیپ هتروزیگوت . در( دا

تر است و آللی که اثرات فنوتیپی آن غالب نامنداثر را اثرات غالبیت این های هموزیگوت نزدیک تر است که به یکی از فنوتیپ

 شود. آلل غالب نامیده می
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گاو در شده شناخته شده ژنومی گذارینشانه هایژن فهرست :3 جدول  

هاژن  پژوهش مکان کروزموزمی بیان آللی 

MEG9 21 مادری Zhang et al, 2004 

MEST 4 پدری O’Doherty et al, 2015 

PEG10 4 پدری Khatib et al, 2007 

NAP1L5 6 پدری Zaitoun et al, 2006 

PLAGL1 0 پدری Zaitoun et al, 2006 

IFG2R 0 مادری O’Doherty et al, 2015 

NNAT 13 پدری Zaitoun et al, 2006 

GNAS 13 مادری Sikora et al, 2012 

USP29 18 پدری Kim et al, 2007 

PEG3 18 پدری Kim et al, 2004 

MIMT1 18 پدری Kim et al, 2007 

APEG3 18 پدری Choo et al, 2008 

SNRPN 21 پدری O’Doherty et al, 2015 

MEG3 21 مادری O’Doherty et al, 2015 

TSSC4 20 مادری Zaitoun et al, 2007 

H19 20 مادری Zaitoun et al, 2006 

ASCL2 20 مادری Arnold et al, 2006 

PHLDA2 20 مادری Sikora et al, 2012 

IGF2 20 پدری Dindot et al, 2004 

XIST پدری X Dindot et al. 2004 

PPP1R9A 4 مادری  Chen et al, 2016 

LOC508098 18 مادری  Chen et al, 2016 

PON3 4 مادری  Chen et al, 2016 

 گوسفند در شده شناخته ژنومی شده گذارینشانه هاییژن : فهرست4 جدول
هاژن  پژوهش مکان کروزموزمی بیان آللی 

BEGAIN 18 پدری Smith et al, 2005 

MEST 8 پدری Thurston et al, 2008 

DIO3 4 پدری Colosimo et al, 2009 

GRB10 4 پدری Thurston et al, 2008 

MEG8 18 مادری Hagan et al, 2009 

IFG2R 8 مادری Young et al, 2003 

MIRG 18 مادری Hagan et al, 2009 

GNAS 13 مادری Thurston et al, 2008 

AK053394 18 مادری Hagan et al, 2009 

PEG11 18 پدری Hagan et al, 2009 

DLK1 18 پدری Colosimo et al, 2009 

AK050713 18 مادری Hagan et al, 2009 

PEG3 18 پدری Hagan et al, 2009 

DAT 18 پدری Charlier et al, 2001 

MEG3 18 مادری Charlier et al, 2001 

H19 21 مادری Young et al, 2003 

PEG11-AS 18 مادری Charlier et al, 2001 

ASCL2 21 مادری Thurston et al, 2008 

IGF2 21 پدری Young et al, 2003 

CDKN1C 21 مادری Thurston et al, 2008 

 

http://www.geneimprint.com/site/genes/Bos_taurus_NAP1L5
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/17064418
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/17064418
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/17878280
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/17064418
http://www.geneimprint.com/site/genes/Bos_taurus_NAP1L5
http://www.geneimprint.com/site/genes/Ovis_aries_AK053394
http://www.geneimprint.com/site/genes/Ovis_aries_AK050713
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های پدری و تواند به وسیله آللمی گذاری ژنومینشانهشوند. استفاده می QTLیابی اثرات افزایشی و غالبیت هر دو در نقشه

اده استفنیز  QTLیابی برای نقشه گذاری ژنومینشانههای ژنتیکی شامل مدل ،شود. اخیراً سازیمادری به صورت جداگانه، مدل

 . (Carlborg et al, 2002) شوندمی

 طیور در شده شناخته ژنومی شده گذارینشانه هایQTL : فهرست 5 جدول

QTL ها   پژوهش مکان کروزموزمی بیان آللی 

QTL for immune response 1 پدری Siwek et al, 2003 

Femur weight 1 پدری Sharman et al, 2007 

Tibia weight 1 پدری Sharman et al, 2007 

Plateau angle QTL 1 پدری Sharman et al, 2007 

Leg bowing score QTL 1 پدری Sharman et al, 2007 

Plateau angle QTL 2 پدری Sharman et al, 2007 

QTL for immune response 3 پدری Siwek et al, 2003 

Tibia radiodensity QTL 4 پدری Sharman et al, 2007 

QTL for corticosterone 

response 
 Buitenhuis et al, 2003 5 پدری

Crooked digit score QTL 5 پدری Sharman et al, 2007 

QTL for immune response 6 پدری Siwek et al, 2003 

Leg bowing score QTL 0 پدری Sharman et al, 2007 

Tibia marrow diameter 

QTL 
 Sharman et al, 2007 11 پدری

Tibia diameter QTL 11 پدری Sharman et al, 2007 

Tibia cortex width QTL یپدر  28 Sharman et al, 2007 

 

 رسد، غیرفعال است.با فرض اینکه آللی که از والد مادری به ارث می QTLسازی اثرات : مدل 1شکل 
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 رسد، غیرفعال است.با فرض اینکه آللی که از والد پدری به ارث می QTLسازی اثرات : مدل 2شکل 

 سنگ همان این. نمایش داده شده است آللی جایگزینی اثر چپ متس در. است شده کشیده تصویر به سناریو دو 3شکل در

گذاری ژنومی را در قالب ( مفهوم نشانه2011)  Santure et al. نهاده شد بنیان فیشر توسط که است جمعیت ژنتیک بنای

رد ژنتیکی ایجاد شود اند. این محققین تصحیحاتی که بایستی در مدل استاندامدل استاندارد ژنتیک کمی به خوبی توضیح داده

گذاری ژنومی را توصیف و ارتباط آن با میزان و نحوه محاسبه همخونی و تاثیر آن در پیشرفت ژنتیکی در صورت وجود نشانه

 (QTL)های موثر بر صفات کمی یابی ژنگاهاش یعنی نقشهانتخاب ژنومی همانند پیشینه .(Santure et al, 2011)اند کرده

ها ترین چالشار نیست. در علم آمار نوع داده و نحوه و نوع تخمین زننده فراسنجه و ناهمگنی داده از مهممبحث جدیدی در آم

. به همین دلیل نیز از دیدگاه یک متخصص علم آمار، مبحث جدیدی مطرح نشده است. با وجود این ماهیت شودمیمحسوب 

هایی نظیر یادگیری های مرسوم آماری فاصله گرفته و به روشکه محقق از روششود میداده و حجم وسیع آن معمولاً باعث 

است. این مفهوم بیانگر این است که  45ماشین روی آورد. یکی از دلایل این موضوع مواجه شدن با مفهومی به نام مصیبت دامنه

هر فراسنجه وجود ندارد. به  های یک سامانه از تعداد مشاهدات آن بیشتر باشد آنگاه امکان محاسبه مقدارهرگاه تعداد فراسنجه

عبارت دیگر و از دیدگاه آماری، همگرایی تخمین زننده فراسنجه در فضای هزاران بعدی یا وجود ندارد و یا اینکه به ندرت 

ها دو آللی باشند آنگاه  SNPگیری شده باشد واین فرد اندازه 199روی  SNP 1999افتد.  مثلا اگر فرض شود اتفاق می

پذیر نیست. به های معمول آماری امکانشود. این کار با روشفراسنجه محاسبه می 2999ها  SNPبرای همین بایستی فقط 

توانند به راحتی های یادگیری ماشین برای حل مسایل با ساختار درستنمایی پیچیده دارند، میخاطر نوع و نگاهی که الگوریتم

 (Weiner et al, 2011) ی به کار گرفته شوندو بنفرون FDRدر این حوزه و در انواع تصحیحات و 
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 QTLاستفاده شده برای نقشه یابی  گذاری ژنومینشانهاثرات ژنتیکی افزایشی ، غالبیت و : 3شکل 

به عنوان مثال، اجزای مدل ساده 
=1

= + + 
p

i ij j i

j

y x b e :عبارتند ازiy ،مقدار صفت ، عوامل ثابت )میانگین کلی ،

صفت(،
ijx  ماتریس ضرایبی که اثر ،j  اُمینSNP  را بهi سازد،اُمین فرد مرتبطمی

jb اثر ژنتیکی افزایشی ، j  اُمینSNP  و

ie  .اثرات باقیمانده ،p  تعدادSNP  ها وn باشد. هرگاه رابطه تعداد افراد می نیزn<  p   برقرار باشد، با فرض اینکه اثرات

را روی صفت مورد نظر  SNPاُمین  jتوان مقدار اثر گاه نمیشوند، هیچباقیمانده به صورت مستقل و مشابه و نرمال توزیع می

وجه نمود که اگر روی این مدل علاوه بر اثرات )حتی اگر دارای بهترین شکل توزیع )یعنی نرمال( باشد( محاسبه کرد. باید ت

برازش داده شود )نظیر اثرات انحراف غالبیت یا اپیستازی(، آنگاه تعداد  SNPافزایشی هر ژن، اثرات دیگری نیز برای هر 

-رات نشانههای یاد شده، اثهایی که باید برآورد شوند بسیار بیشتر خواهد شد. از طرف دیگر اگر به تعداد فراسنجهفراسنجه

یابد. در گذشته، افزایش افراد کار راحتی بوده بسیار وسیعی افزایش میگذاری ژنومی نیز افزوده گردند، تعداد فراسنجه در حد 

ها بسیار سخت بود. ولی امروزه این امر برعکس شده است. در سطح ملی نیز به خاطر و به دست آوردن اطلاعات ژنومی آن

بسیار دشوار است. از طرف دیگر، در توسعه نظری انتخاب ژنومی تاکید شده  pنزدیک به  nامکان داشتن های بسیار زیاد، هزینه

است. به عنوان مثال، در مطالعات درون نژادی در گاو شیری، به  pتر از مقدار بالای بسیار مهم nاست که داشتن مقدار بالای 

کند. اما چنانچه از است، برابری می   = p 777999با حالتی که   = p 59999، دقت انتخاب حاصل از nازای مقدار ثابت 

1999 n = 3999به n =  تواند با ارایه لیستی از یابد. در این بین علم بیوانفورماتیک میافزایش یابد، دقت انتخاب ارتقا می

 Santure et)ی بیزی کمک کند هاها مشخص شده باشد، به موثر واقع شدن روشها و و نوع وراثت آنهایی که اثرات آنژن

al, 2011)شود که کل ها. زیرا در انتخاب ژنومی تصور می. البته باید توجه نمود که اساساً در انتخاب ژنومی، نوکلئوتیدها نه ژن

 توان نوکلئوتیدهای آن ژن را مشخص کرده و در مدل لحاظ نمود. در شکافتن واریانسژنوم دارای اثر باشد. با این حال می

فنوتیپی برای صفات اقتصادی در ایران که بیشتر برپایه روش درستنمایی و تا حد کمی بر پایه روش بیزی استوار است، هدف 

های دیگر نظیر انحراف غالبیت در درجه بعدی اهمیت پیدا نمودن اثر یا اثرات ژنتیکی افزایشی بوده و معمولاً پیدا نمودن مولفه

نژادی های بینگری و آمیزشهایی آمیختهدر برنامه شودمیدی که عموماً از انحراف غالبیت استفاده قرار دارد. زیرا یکی از موار

جدای از مطالعات  ها وجود نداشته و اگر هم وجود داشته باشد، بسیار محدود است.گونه برنامهاست. عملاً در ایران این

گیرند، در ژنتیک کمی و اصلاح در آنها مورد بحث و بررسی قرار می بیوانفورماتیکی که تعداد زیادی از سازوکارهای فراژنتیکی
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شود. به عبارت دیگر، مدل ریاضی گذاری ژنومی،  از سایر سازوکارهای فراژنتیکی استفاده نمینژاد، به غیر از مطالعه روی نشانه

ن بعد از معرفی فراژنتیک، بحث تنها معطوف ها را مورد پژوهش و آزمایش قرار دهد، توسعه نیافته است. بنابرایکه این سازواره

گذاری ژنومی در انتخاب ژنومی و محدوده فعالیت آن خواهد شد. همانگونه که قبلاً نیز اشاره شد، طبق تعریف، به کنکاش نشانه

تقل شده گذاری ژنومی عبارت است از: بیان یا عدم بیان آلل یک ژن خاص بسته به اینکه از چه جنسی به نسل بعد مننشانه

کند. اگر آلل ژن انتقال یافته به فرزند گذاری شده باشد، تک آللی بوده و از وراثت غیرمندلی پیروی میباشد. بیان ژنی که نشانه

شود که از مادرش به ارث رسیده باشد. بنابراین گذاری شده باشد، آنگاه در فرزند آن آللی از ژن بیان میدر والد نر دچار نشانه

اتفاق بیفتد،  48گذاری والد مادهدر نتاج بوده و هرگاه نشانه 47دهد، به معنای بیان آلل مادریرخ می 46گذاری والد نرهوقتی نشان

خواهد بود. بنابراین در هر صورت کل بروز صفت ناشی از بیان یک آلل بوده و طیبعتاً این وضعیت با  40به معنای بیان آلل پدری

 .(Weiner et al, 2011)قانون مندل در تضاد است 

قرار  گذاری ژنومینشانهها تحت کل تعداد ژناز که کمتر از یک درصد دهد میآنالیز ژنوم پستانداران نشان رغم اینکه علی

-در پژوهش ،ها گزارش شده است. به عنوان مثالبرای این ژن ژنومیشده گذاری نشانه QTL در چندین مورد اثرات، ولی دارند

وزن  نظیربا صفات مختلفی  ژنومیشده گذاری نشانههای مشخص شد که ژنت گرفته است، صورکه روی موش  مختلفیهای 

 Leighton)های عفونی همبستگی دارندبدن و صفات مربوط به عضله و متابولیسم و حساسیت به بیماری و مقاومت به بیماری

et al, 1995; York et al, 1997; Clapcott et al,2000; Lawson et al., 2011)  در هر شرایط تولیدی، رفتار و خلق و

مطالعه روی آن در نتیجه تواند از لحاظ اقتصادی مهم باشد و خوی گاو تاثیر زیادی روی عملکرد حیوان دارد. بنابراین رفتار می

ها  QTL. از جمله این اندکردهرا برای صفت رفتار گاو شناسایی  QTLچندین در این زمینه محققین رسد. یمنطقی به نظر م

گاو  هشتمورگان روی کروموزوم شماره با بیان پدری در فاصله صفر سانتی ژنومیشده گذاری نشانه  QTL توان به یکمی

انسان که با بیماری اسکیزوفرنی  هشتدر گاو با یک ناحیه از کروموزوم شماره  هشتاین ناحیه از کروموزوم شماره . اشاره کرد

های  QTLبه بررسی  محققین در پژوهش دیگری مطالعه،. علاوه بر این (Wegenhoft, 2005) همپوشانی دارد مرتبط است،

که مسئول ایجاد بیماری  BIN3و BMP1 دا دو ژن تگاو پرداختند. در ابهشت مربوط به صفت رفتار روی کروموزوم شماره 

در انسان و موش  ژنومیشده گذاری انهنشهای اسکیزوفرنی در انسان بودند به دلیل اینکه در مطالعات پیشین به عنوان ژن

ها بر صفت رفتار و نزدیکی به هم به دلیل نقش آن FDFT1و  CTSBگزارش شده بودند، انتخاب شدند. علاو بر این دو ژن 

های ولی برای ژن هشناسایی نشد SNPهیچ  BMP1پیش بینی شده انتخاب شدند. در این پژوهش برای ژن  QTLموقعیت 
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BIN3  و CTSB وFDFT1 ،SNP  های کبد بعد از کشتار و انجام آنالیز آوری نمونه. با جمعشدندشناسایی هاییSNP  برای این

. در (Boldt et al, 2008) این سه ژن وجود نداردبرای  گذاری ژنومینشانهسه ژن مشخص شد که هیچ شواهدی مبنی بر 

نتایج برای صفات مربوط به رشد در خوک پرداختند.  میژنوشده گذاری نشانههای  QTLبه بررسی محققین پژوهش دیگری 

بین که از بوده که مرتبط با صفات مربوط به رشد  QTL چهار انجام شد، یافتناسکن بخشی از ژنوم خوک با این پژوهش که 

در گاو انجام  IGF2ژن . در چندین پژوهش که روی (Magee et al., 2014) شده بودند گذاری ژنومینشانه QTL آنها دو

  با صفات مربوط به گوشت و وزن بدن در گاوهای گوشتی همبستگی دارد IGF2شده بود مشخص شده است که ژن 

(Williams,, 2008; Imumorin et al, 2011; Wright, 2015) همچنین در بررسی دیگری مشخص شد که بین ژن .

IGF2 و تخمین ارزش اصلاحیQTL ژاد هلشتاین فریزین شیر در گاوهای نر نو پروتئین و تولید چربی  های صفات تولید شیر

در طیور انجام شده  ژنومی شده گذارینشانههای  QTLروی  محدودیمطالعات  .(Haile et al, 2015) همبستگی وجود دارد

برای  ژنومیشده ی گذارنشانههای  QTLی دیگر، است که نتایج حاصل از این مطالعات با هم در تضاد هستند. در پژوهش

ند صفات وزن تخم مرغ، سن مرغ هنگام گذاشتن اولین تخم، مصرف غذا، کیفیت تخم مرغ و وزن بدن شناسایی شد

(Tuiskula et al, 2004)را برای صفات مربوط به سیستم ایمنی و  گذاری ژنومینشانهاثرات  یدر پژوهشمحققین  . همچنین

 QTLبه بررسی دیگر در پژوهشی  حققینم .(Siwek et al, 2003) سایی کردندگذاری در طیور شناصفات مربوط به تخم

رتبط با صفات درصد گوشت سفید و صفات مربوط به رشد و وزن لاشه در جوجه های گوشتی م ژنومیشده گذاری نشانههای 

صفت درصد گوشت سفید مربوط به  QTLشش  آنهاشناسایی شد که از میان  QTL مورد 68تجاری پرداختند. در این مطالعه 

قرار داشت، با  Gga2وی رکه  QTLدرصد مهم ژنوم قرار گرفته بودند، تنها یک  پنجکه در ناحیه  QTL ده . ازبینه استبود

گذاری ژنومی اثرگذار باشند، یکی هایی که در وراثت نشانه SNPه است. پیدا کردن صفت درصد گوشت سفید همبستگی داشت

 . (McElroy et al, 2006)خواهد بود د ااصلاح نژدر های آینده هشورهای احتمالی پژواز مح

 ها در اصلاح نژاد  RNAبررسی اهمیت ریز 

های خاص  RNAدر شیر گاو تشخیص، و پروفایل بیانی ریز  RNAبرای اولین بار وجود ریز  در این زمینه در پژوهشی

وری آم و همچنین محصولات تجاری مرتبط با آن پس از فرشیر به عنوان یک نشانگر استاندارد برای کنترل کیفیت شیر خا

های و پس از آن ویرایش داده Solexaبا استفاده از روش توالی یابی  ی شیر گزارش شد. در این مطالعه ابتداهاتوسط کارخانه

، miR-26a ،miR-26b :شاملها آنمورد از  هفتدر شیر خام شناسایی شد که  RNAریز  245یابی تعداد حاصل از توالی

miR-200c ،miR-21 ،miR-30d ،miR-99a  وmiR-148  های بیان پایداری در تمام دورهنشانگرهای معمول برخلاف

 پایین یا کیفیت با جهت تشخیص شیرنشانگر زیستی ها به عنوان یک RNA توان از این ریز می. بنابراین شیردهی داشتند

در  .(Chen et al, 2010) شیرهای خشک استفاده کرد نظیرت تجاری شیر جهت کنترل کیفیت محصولا نیزدستکاری شده و 
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. ه شدکمی به بررسی تفاوت میان آغوز و شیر در گاو شیری پرداخت PCRآنالیز  با استفاده از تکنیک ریزآرایه و پژوهش دیگری

،  miR-15b  ،miR-27bی ها RNAموجود در شیر، ریز  ها RNAریز  192های این پژوهش نشان داد که از میان یافته

miR-34a  ،miR-106b  ،miR-130a  ،miR-155  وmiR-223 سیستم ایمنی در شیر گاو بودند. حضور این ریز تبط با مر

RNA  ایمنی بوده و از طریق مصرف شیر مادر توسط نوزاد و  سامانهها در شیر و بالاتر بودن غلظت آن در آغوز در ارتباط با

در این زمینه  .(Izumi et al, 2012) دنکنهای مرتبط با سیتم ایمنی نوزاد را تنظیم میرش بیان ژنجذب آن در دستگاه گوا

Jafari آوری جمعرا ساعت پس از آلودگی  48و  36،24، 12های شیر گاوهای سالم و آلوده در طی مونهن (2916) و همکاران

، های بیوانفورماتیکی پیشرفتهو با استفاده از روش هت آورددسه های شیر را باز نمونه miRNA-seqهای کردند. سپس داده

ایزومیرها را شناسایی کردند. نتایج این پژوهش منجر همچنین  و هاعملکرد احتمالی آن وهای هدف های جدید، ژنRNA ریز

لوگ در دیگر فاقد ژن همو RNA ریز 66دارای ژن همولوگ و  RNA ریز 26جدید شد که تعداد  RNA ریز 02به شناسایی 

های مقابله با های جدید در بسیاری از مکانیسمRNA  ریز های هدف، مؤید نقشهای کارکردی ژن. بررسی گروهندها بودگونه

ریز  135. علاوه بر این، بودالتهاب و آلودگی از جمله، پاسخ به تحریکات داخلی و خارجی، مرگ سلولی و تولید ایمنوگلوبین 

RNA هایی نظیر انسان و موش دارای که در گونه ندر جدید شناسایی شدیایزوم 403مطالعه این . در ندشد جدید نیز شناسایی

های جدید در مسیرهای RNA  ریز های هدف. بر اساس نتایج حاصل از این مطالعه ژنبودندعملکردهای مرتبط با ایمنی 

تواند مؤید نقش احتمالی و و این مطلب می داشتهش مرتبط با بیماری ورم پستان از جمله ایمنی، مرگ سلولی و التهاب نق

 .(Jafari et al, 2016) های جدید شناسایی شده در بروز ورم پستان باشدRNA  ریز تنظیمی

 اصلاح نژاد درتغییرات هیستونی اهمیت بررسی 

هیستونی به دو  حیحاتتصاثر  سازوکارکنند. اثر می DNAکه به طور غیرمستقیم بر  دتغییرات هیستونی تغییراتی هستن

های به مولکولاتصال تنظیم تغییرات )مثبت یا منفی( ( 2تأثیر تغییرات مستقیم روی ساختار کروماتین و ( 1صورت است: 

های خون گاوهای شیری تهیه کردند. را از لنفوسیت H3K27me3نقشه  در این زمینه محققین .(Cairns, 2009)تاثیرگذار 

ناحیه  پنجهای گاوها همبستگی دارد. با خاموشی ژن در لنفوسیتH3K27me3 ان داد که تغییرات در ها نشنتایج این آزمایش

و نقطه شروع رونویسی و نقطه پایان رونویسی و  اندازراهشناسایی شد که این نواحی شامل ناحیه H3K27me3 تغییر یافته در 

ها بیان ژن را در لنفوسیت H3K27me3ان داد که تغییرات بودند. حاصل این پژوهش نشسه روبروی منطقه بدنه ژن و منطقه 

که تغییرات هسته هیستون نه تنها مستقیماً روی تنظیم رونویسی . مشخص شده است (He et al, 2012) کندخون تنظیم می

هستند ر اثر گذا نیز و همانندسازی و تغییرات در مراحل سلولی DNAتعمیر  نظیرگذارند بلکه روی فرایندهایی اثر می

(Lawrence et al, 2016). ،های گاو در شرایط آزمایشگاهی های ویژه ای در بلاستوسیستتغییرات هیستونی ژن علاوه بر این
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 IGF و POU5F1 (OCT4) ،NANOG ،INFT ،GAPDH، SLC2A3  شاملهای انتخاب شده . ژنبررسی شده است

 تعدادی از تغییرات هیستونشده و های گاوی استفاده ستوسیستبلا ازنمخاز  59سازی کروماتینبودند. با استفاده از روش ایمن

H3 در رابطه با پروتئین بیان mRNA توده سلولی داخلیبلاستوسیست،  روی دو بخش سلولدر این پژوهش . شناسایی شدند 

(ICM) و( تروفکتودرمTE)  الگوهای بیان ژن درنتایج حاصل نشان داد که . شدتمرکز ICM و  TEبا الگوهای گاو توسیستبلاس 

ژنتیکی دهنده یک الگوی پیچیده اپیهای ذکر شده منطبق بودند. نتایج این پژوهش نشاندر پروموتر ژن یهیستون تغییرات

های ژنومیک در پژوهشی دیگر، داده (Hebbes et al, 1988).بود H3  هیستوناشغال پروموتر به وسیله تغییرات سرکوبگرانه 

کروماتین خاموش  برای جداسازی کروماتین فعال و (ChIP) سازی کروماتینایمن (1یز جداگانه قرار گرفتند: تحت دو نوع آنال

 / H3K9me3 و H3K4me3 / H3K36me3 هاینبرای این منظور تغییرات هیستومرتبط بودند. DNAهای که با توالی

H3K27me3   یابی بی( توالی2در نظر گرفته شدند.  روماتینفعال و خاموش ک هایینمدُ هایویژگی به عنوانبه ترتیب-

نقشه ای با ی تهیهو  DNA متیلاسیون های متیله شده در ژنوم. حاصل این پژوهش شناساییسولفیت برای شناسایی سیتوزین

 .(He et al, 2012)بود در سراسر ژنوم گاو  نیکیفیت بالا از تغییرات هیستو

 از جنبه اصلاح نژادی هاوموضعیت قرارگیری نوکلئوزاهمیت بررسی 

به طور  ژنوم نوکلئوزوم موقعیت بینی پیش برای بسیاری موارد درتواند می ژنومی DNA توالی که است داده نشان شواهد

 تواندمی نوکلئوزوم موقعیت بینیپیش برای افزارینرم سریع یک ابزاردسترسی به . بنابراین گیرداستفاده قرار  گسترده مورد

-پیش برای کارآمد افزار نرم یک NuPoP. باشد داشته ژنوم یک ها درنوکلئوزومدهی سازمان چگونگی درک به نیشایا کمک

 .(Xi et al, 2010)دهد ارائه می را ژنومی توالی در نوکلئوزوم موقعیت نقشه که است نوکلئوزوم ترینمحتمل و نوکلئوزوم بینی

 متیلاسیون .(Lin et al, 2012)است  انداز موثرراهی توسط هایپرمتیلاسیون موقعیت قرارگیری نوکلئوزوم بر سرکوب رونویس

 متیلاسیون ژنتیکیاپی اثر کند. محققینمی ایفا مهمی نقش ژن بیان تنظیم در که است ژنتیکیاپی یندآفر یک سیتوزین

DNA نتایج نشان  دادند. قرار مطالعه مورد مولکولی دینامیک هایسازیشبیه و هاازمدل استفاده باو  نوکلئوزوم ثبات روی را

 تغییرات (Chen et al, 2016). رودمی شمار به نوکلئوزوم ثباتیبی در مهم عامل یک CpG جزایر متیلاسیون داد که

 ژن بیان بر تاثیر آن متعاقب و تنظیمی هایپروتئین به دسترسی در تغییر باعث نوکلئوزومی، DNA فاز و موقعیت متیلاسیون

 بررسی با . محققینبررسی شده است DNA متیلاسیون و DNA روی نوکلئوزوم موقعیت بین ارتباط در این زمینه .دشومی

 نواحی دیگر از بیشتر DNA متیلاسیون دارد قرار نوکلئوزوم که DNA از نواحی در که دریافتند DNA ایرشته دو مارپیچ

 و اگزون-اینترون نواحی اگزون، نواحی در ترتیب به هانوکلئوزوم که شد مشاهده همچنین افتد.می اتفاق ایرشته دو مارپیچ

 DNA ونیمتیلاس روی کاملاً نوکلئوزوم موقعیت که. نتایج این پژوهش نشان داد دارند را مقدار بیشترین اینترون-اگزون نواحی

                                                           
Chromatin Immunoprecipitation 50  
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، از ولهای سوماتیکلئوزوم در سبینی نوکلهای پیشبه دلیل ضعیف بودن سیستم .(Chodavarapu et al, 2010) دارد تاثیر

توسط انتقال هسته سلول های  (FEP)های جنینی خوک های نوکلئوزوم ژنوم فیبروبلاستنقشهروشی استفاده شد که در آن 

نتایج نشان . دشسلول بازسازی  1999با تنها و  ANnlrبا استفاده از توالی  (PF)ی تخم بارور اهو سلول (hNNd)سوماتیک 

های خوک بیشتر بعد از انتقال به درون اووسیت Xبه ویژه کروموزوم  (FEP)های جنینی خوک اتین فیبروبلاستکه کروم داد

های نوکلئوزومی در توالییابد. میدر مناطق ژنتیکی افزایش ولی اشباع نوکلئوزوم در پروموتورها کاهش  در نتیجهو  شدهباز 

 (hNNd)های سوماتیک تمایل به رونویسی خاموش در مختلف در سلولهای با سطوح بیان اطراف نقاط شروع رونویسی ژن

نمونه  25در خون و شیر  19پژوهشی احتمال همبستگی بین سطح بیان ژن اینترلوکین در ایران در . (Tao et al, 2017) دارند

-بندی گروهد. تقسیمانجام ش Arns dnAr FNA نمونه ورم پستانی در گاوهای منطقه فارس با استفاده از تکنیک 25دام سالم و 

های خون و شیر در نمونه IL10. نتایج نشان داد که میزان بیان ه استزایی گاوها بودبر اساس تعداد گوساله یهای آزمایش

 کمیزایی، افزایش ه. همزمان با افزایش تعداد گوسالاستداری بیشتر از گاوهای سالم گاوهای مبتلا به ورم پستان به طور معنی

بینی برای پیش IL10ژن  یتجزیه و تحلیل بیوانفورماتیکعلاوه بر این  (.F <95/9در خون مشاهده شد )نیز  IL10ن بیا

قرار  اندازراهدر  یاینترن انجام شد. نتایج این پژوهش نشان داد که نواحی نوکلئوزوم-ناحیه اگزون و نوکلئوزوم در ناحیه پروموتر

 کنددر گاوهای مبتلا به ورم پستان کمک می IL10بینی موقعیت و بیان ژن پیش این موضوع به نوبه خود به .ندارند

(Varzandian et al, 2017) یابی پُربرونداد توالیتکنیک  با استفاده ازنیز . نقشه نوکلئوزومی ژن بتا لاکتوگلوبولین در گوسفند

-روش برالی ژنوم از نظر موقعیت نوکلئوزوم بودند که روشی برای توصیف تودر این رابطه محققین به دنبال . شدهیه تنی تبرون

حاصل بررسی این ی نسبی، برتری داشته باشد. و ارزان سرعت گی،تر از همه، سادپوشش، دقت وضوح و مهماز نظر های قبلی 

. (Fraser et al, 2009) ژن نشان داد اندازراهدر اطراف تنی برونو تنی درون هایپژوهشمحققین ارتباط یکنواختی را بین 

حاوی  sNRها در شرایط آزمایشگاهی در چهار پلاسمید ، موقعیت نوکلئوزومیابی پُربروندادتوالیبا استفاده از روش  همچنین

ها به وسیله بازسازی با استفاده از د. کروماتینشمشتق شده از ژنوم گوسفند، دزوفیلا، انسان و مخمر بررسی  sNRاجزای 

را با  H3و در آن هیستون  شدهآوری ، قورباغه و مخمر تهیه شدند. همچنین کروماتین مخمر جمعهای مرغهسته هیستون

های های اشغال شده نوکلئوزوم توسط قورباغه. نتایج نشان داد که موقعیتشدجایگزین سانترومر  Nlr4هیستون اختصاصی 

 .(Allan et al, 2013) های مرغ بومی بسیار مشابه بودنوترکیب و هیستون

 گیریبحث و نتیجه

تواند موجب پیشبرد حداکثری انجام کارهای مولکولی در زمینه اصلاح دام روی تعداد محدودی ژن به تنهایی نمی

. کندتواند به دانش اصلاح دام کمک شایان توجهی ژنتیک در این زمینه میفرا های اصلاح نژادی شود و استفاده از دانشبرنامه
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ترین روش افزایش سودآوری و عملکرد ید در عصر پساژنومیک حیوانات اهلی است. بهبود ژنتیکی مهمژنتیک چالشی جدفرا

های ژنومیک نیز علاوه بر فنوتیپ و شجره جهت ارزیابی روش های اخیردر سالهای گذشته بوده است. حیوانات اهلی در سال

. ب تغییرات مهمی در اصلاح نژاد حیوانات اهلی شده استشوند و افزایش روزافزون اطلاعات ژنومی سبحیوانات استفاده می

بخش زیادی از عوامل محیطی تاثیرگذاری . اکنون مشخص شده است که استفنوتیپ نتیجه اثر متقابل بین ژنوتیپ و محیط 

شود. یواریانس فنوتیپی در سطح بیوشیمیایی سلولی و فردی م سببژنتیک فرا. استژنتیک فرابر فنوتیپ از طریق موثر 

در  بینی فنوتیپ در سطح افراد با دقت بیشتری صورت گیرد.تا پیششود میدر کنار ژنوم موجب وم ژنفراتوجه به  بنابراین

های مختلف و در واقع درصدد ها و نقش آن در بیماریکی به دنبال کشف و شناسایی عوامل بیرونی بر بیان ژنژنتیمطالعات فرا

ژنتیک در ناشی از فرا. واریانس فنوتیپی بتوانند این تغییرات را در زمان کوتاه شناسایی نمایندکشف نشانگرهایی هستند که 

ژنوم در کنار ژنوم موجب بنابراین توجه به اپیشود. نامیده میواریانس نامشهود  تحت عنوانسطح بیوشیمیایی سلولی و فردی 

ژنتیک در مطالعات مربوط به فراکارگیری صورت گیرد. ضرورت بهبینی فنوتیپ در سطح افراد با دقت بیشتری تا پیششود می

شناسی مدرن ژنتیک تحقیقات دارویی و زیستتوان گفت بدون استفاده از دانش اپیت میااصلاح نژاد تا حدی است که به جر

اد به خود اختصاص داده های علمی را در گستره اصلاح نژتمرکز بر انتخاب ژنومی دامنه وسیعی از فعالیت متوقف خواهد شد.

است و چون اولین بار یک نظریه ژنتیک کمی، انقلابی شگرفی در صنعت اصلاح نژاد ایجاد نمود، لذا توجه متخصصین اصلاح 

گرا به نژاد و تولیدکنندگان را به شدت به خود معطوف داشته است. در این میان تنها تمرکز روی این رهیافت بدون نگاه جامع

تواند از دیدگاه نظری و در دراز ها بنا شده است )از جمله وراثت فراژنتیک( میانگرها که انتخاب ژنومی روی آننوع وراثت نش

ساز باشد. عمده منابع ژنتیکی که ناشی از انتخاب ژنومی هستند، به صورت اسپرم وارد ایران مدت به صورت عملی مشکل

و آماری فراژنتیک، که تاکنون حتی یک مقاله در باب روشن کردن اثرات شود. سوگمندانه این مقاله بعد از تحلیل نظری می

های این فراروایت در اصلاح نژاد ایران چاپ نشده است، باید به این نکته ظریف تاکید نماید که تکیه  بر یکی از زیرمجموعه

رات فراژنتیک در صفات اقتصادی گیرد، موجب نادیده انگاشتن اثذخایر ژنتیکی خارجی که در شکل واردات اسپرم صورت می

طور که اشاره شود. همانشود. اثراتی که چون روی آن تدبیرنشده است، متاسفانه به ضرر بدنه اصلاح نژاد دام ایران تمام میمی

عه آزمایی گاوهای نر برتر توسهای ژنومی که برای راستیتواند در مدلگذاری ژنومی( میشد، اثر آللی ناشی از جنس )نشانه

های به کار رفته در فرایند اند، اساس محاسبات و مفروضات و مدلگان بررسی کردهاند، ورود پیدا کند. تا آنجا که نگارندهیافته

.  (Baylin., 1997)انتخاب ژنومی بر وراثت مندلی نشانگرهای ژنتیکی استوار بوده و وراثت فراژنتیکی در آن دخیل نبوده است 

هایی توسعه ها و روشهای ژنتیکی، بایستی مدلتیجه گرفت که برای استفاده از اثرات فراژنتیکی در ارزیابیتوان نبنابراین، می

ها به اثبات رسیده را در خود بگنجانند. از میان خیل عظیم هایی که اثرات و وراثت فراژنتیکی آنها و ژنگاهیابند که مکان

می به طور عمده در مطالعات تکاملی و به طور جزیی در اصلاح نژاد دام مورد گذاری ژنوسازوکارهای فراژنتیکی، تنها نشانه
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اند. هدف از نگارش این هوار  و به طور موجز برشمرده شداستفاده قرار گرفته است. در این مقاله سازوکارهای فراژنتیکی فهرست

کنند به این های آماری ژنتیکی کار میه مدلهایی که روی توسعمقاله این بوده است که متخصصین اصلاح نژاد، بالاخص آن

های حاصل از سازوکارهای یاد شده به زودی قابل دسترس آوری چه بسا دادهنکته توجه داشته باشند که با رشد سریع فن

ر های محاسباتی گشوده شود. به عبارت دیگر آینده فراژنتیک نقش پُر رنگی را دشوند و فصل جدیدی از محاسبات و رهیافت

ای از واریانس فنوتپی دهی محاسباتی اصلاح نژاد بازی خواهد کرد. با این حال با توجه به اینکه صفات اقتصادی مهم درجهشکل

های اصلاح نژادی سازی این تنوع و سنجیدن میزان آن در شرایط مختلف طرحگذاری ژنومی دارند، مدلخود را از ماهیت نشانه

های فراژنتیک تحت تاثیر قرار خواهد ن مدعا که آینده اصلاح نژاد به طور حتم توسط دادهاهمیت دارد. یک دلیل برای ای

گرفت، بالا رفتن سطح استاندارد میزان سلامت حیوانات است. به عبارت دیگر، چون یکی از اهداف اصلاح نژاد بالا بردن 

ها )نظیر آن نقشی بنیادین در بروز انواع ناهنجاریو از آنجا که فراژنتیک و ابزارها و سازوکارهای  استماندگاری حیوانات 

کنند، بنابراین سمت و سوی اصلاح نژاد جهتی پیش خواهد رفت که بتواند به ها و غیره( بازی میبیمارهای متابولیک، سرطان

 ها مبارزه کند. ای با این بیماریطور سامانه
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Abstract  

Normal distribution and DNA structure-based data, have paramount role in constructing and extending 

animal and plant breeding models. Nowadays, it has been proven that epigenetics plays an essential role in the 

appearance of different traits. Epigenetics examines acceptable changes in the expression of genes those are 

independent of changes in the nucleotide DNA. Thus, the epigenetics with the spirit of the development of 

genetic models can be contrasted, because it is not based on genetic assumptions used in animal breeding. For 

the first time, attempts have been made to divide and explain the epigenetic mechanisms and tools in a 

succession and to return to the comprehension of its application in animal breeding. Through the mechanism and 

tools of epigenetics, DNA methylation and genomic imprinting have been identified in a relatively large range of 

domestic animal species. Genomic imprinting is considered to be practical in genetic modeling. But histone 

corrections, which affect the way the nucleosomes are located, have a relatively small contribution to researches. 

It seems that the future of breeding research depends to a large extent on the epigenetic understanding of traits. 

epigenetics is expected to have perhaps the greatest effect in elucidating the interaction between environment 

and genetics. Since the transgenic is the level of environmental information transmission to the available 

genome, there will be a possibility in the future that, by examining this epigenetic level, undesirable traits,  such 

as the great tail fat in some Iranian sheep breeds, can be managed. This management will require a full 

understanding of the transgenic. 
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