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 چکیده

 یگاوها Xمرتبط با صفات رشد و مصرف خوراک در کروموزوم  یژنوم ینواح ییبه شناسا ل،یفراتحل کردیمطالعه با استفاده از رو نیا

و با استفاده از دو روش گردید انتخاب  2222تا  2212 یهاسال نیمنتشر شده ب GWASمطالعه  14از  یژنوم یهاپرداخت. داده یگوشت

 یی، صفات مرتبط با رشد و کارا(UMD3.1)نسخه  یاستاندارد ژنوم یهاجود دادهها شامل وورود آن اریکه مع ،شدند لیو استوفر تحل شریف

س نژاد و جن یمطالعات و اثر احتمال نیب یحذف شدند. ناهمگن یفاقد اطلاعات کاف ای یخوراک، و اندازه نمونه مناسب بود. مطالعات تکرار

 11912-11912، یدیکل هیسه ناح جینتاارائه شود.  یکیاز اثرات ژنت یترقیدق یتا برآوردها دیکنترل گرد استوفر یبا استفاده از روش وزن

دارند.  یداریکرد که با صفات رشد ارتباط معن ییشناسا Xرا در کروموزوم  لوبازیک 123122-123122و  لوباز،یک 32881-21982 لوباز،یک

 سمیمتابولدر  یاتیح یهابودند که نقش PIP5K1Bو  TMLHE ،CLIC2 ،ZNF75D ،FAM122Aشده شامل  ییشناسا نامزدی یهاژن

 یشه عملکردها در سه خوژن نینشان داد که ا ینیشبکه تعامل پروتئ لی. تحلکنندیم فایو رشد ا یسلول میتنظ ن،یتیکارن وسنتزیب ،یانرژ

خانواده  یهاو رشد )ژن یسلول میو تنظ( MAOBو  MAOA)  یرفتار-یعصب می، تنظ(CLIC2و  TMLHE) یانرژ سمیمتابول شاملی اصل

MAGE  وPRRG1 )ژن اندافتهیسازمان .TMLHE د ش ییشناسا یچرب ونیداسیو اکس نیتیکارن وسنتزیدر ب یدیکل یعنوان ژن محوربه

 یتروچکک یکیاثرات ژنت ییامکان شناسا ،یقدرت آمار شیبا افزا لیفراتحل نیاست. ا یاتیح یانرژ سمیوری خوراک و متابولبهره یکه برا

در  یعمل یو کاربردها شتریب یمطالعات عملکرد یبرا یاهیمطالعه پا نیا جینبودند، فراهم کرد. نتا صیتشخرا، که در مطالعات منفرد قابل

کمک  یگوشت یصنعت گاودار یطیمحستیو ز یاقتصاد یوربه بهبود بهره تواندیو م کندیفراهم م یگوشت یاصلاح نژاد گاوها یهابرنامه

 کند. 
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 مقدمه

 انسان در نکهیخود کرده و با ا ریاست که ذهن بشر را درگ ینیادیبن یهااز جمله دغدغه ییمواد غذا نیموضوع خوراک و تأم

از  هیغذا و تغذ نیکسب کند، هنوز هم مبحث تأم یقابل توجه یدستاوردها یگوناگون زندگ یهادوران معاصر توانسته در بخش

است که به  تیآنقدر حائز اهم هیامروز، تغذ یایقرار دارد. در دن یجوامع بشر یاصل یهاتیدر اولو یو اجتماع یمنظر اقتصاد

 زانیجامعه، م کیتوسعه جامع  ندی. در فرآدیآیبه شمار م یتمدن و رشد هر اجتماع زانیم یدیکل یهااز شاخص یکیان عنو

صنعت  (.Eghtedari et al., 2025) کندیم فایدام ا رورشدر پ یاکنندهنییآن جامعه نقش تع یاعضا یو روان یسلامت جسمان

برخوردار است.  یخاص تیو از اهم دیآیبه حساب م یاقتصاد یهابخش نیترجزو مهم یهر کشور یدر ساختار اقتصاد یدامپرور

 یهاتیبه فعال جهانمردم  تی. اکثرگرددیکشورها محسوب م یرونق اقتصاد یبرا یسودده بوده و ابزار اریبس یتیفعال یدامدار

 Eghtedari)دارد  یمهم گاهیجا زین یصنعت گاودار ،نکهی. ضمن اشوندیمند مآن بهره یهامشغول هستند و از فرآورده یدامپرور

et al., 2024.) برخوردار بوده و به عنوان اهداف  ییبالا یاقتصاد تیوری خوراک و رشد از اهمراستا، صفات مرتبط با بهره نیدر ا

 نیترخوراک به عنوان بزرگ نهیهز(. Berry & Crowley, 2013) شوندیمحسوب م یگوشت یاصلاح نژاد گاوها یهابرنامه یاصل

 دهدیم لیرا تشک یدیتول یهانهیدرصد کل هز 55تا  61معادل  ،یوشتپرورش گاو گ یهاستمیدر س دیتول یهانهیبخش هز

(Arthur et al., 2001.) ته صنعت داش نیا یداریو پا یبر سودآور یقابل توجه ریتأث تواندیوری خوراک مبهبود بهره ن،یبنابرا

 خوراک لینسبت تبد (،DMI)وری خوراک شامل مصرف خوراک روزانه صفات مرتبط با بهره(. Nkrumah et al., 2006)باشد 

(FCR) ماندهیو مصرف خوراک باق (RFI)  کنندیاستفاده از خوراک را منعکس م ییمختلف کارا یهاجنبه کیهستند که هر 

(Koch et al., 1963.) ژنیک و پیچیده بوده و تحت تأثیر گاوهای گوشتی دارای ماهیت پلیوری خوراک و رشد در صفات بهره

های (. در دو دهه اخیر، پیشرفتSherman et al., 2009( قرار دارند )QTLهای کروموزومی )ها و مکانتعداد زیادی از ژن

تر نواحی ژنومی مرتبط با دقیقبا تراکم بالا، امکان شناسایی  SNPهای های ژنومیک، به ویژه توسعه تراشهچشمگیر در فناوری

(. در حالی که اکثر مطالعات ژنتیک کمی و مطالعات ارتباطات Goddard & Hayes, 2009این صفات را فراهم کرده است )

در تنوع ژنتیکی صفات کمی اغلب  Xاند، نقش کروموزوم های اتوزومی متمرکز بوده( بر روی کروموزومGWASژنوم گسترده )

تواند نقش مهمی می Xدهد که کروموزوم ای نشان می(. با این حال، شواهد فزایندهWise et al., 2013ده است )نادیده گرفته ش

دارای  X(. کروموزوم Guo et al., 2012وری خوراک ایفا کند )در کنترل صفات پیچیده از جمله رشد، متابولیسم و بهره

کند، از جمله الگوی وراثت وابسته به جنس، های اتوزومی متمایز میهای منحصر به فردی است که آن را از کروموزومویژگی

ها موجب الگوهای خاص بیان ای که این ویژگیگونه؛ بهدر جنس ماده و نسبت مؤثر متفاوت جمعیت Xسازی تصادفی غیرفعال

با توجه  (.Sandor et al., 2015) .شوندهای اتوزومی میژن، تنوع ژنتیکی متمایز و دینامیک تکاملی متفاوت نسبت به کروموزوم

های فراتحلیل برای ترکیب و تلخیص انجام شده بر روی گاوهای گوشتی، استفاده از روش GWASبه تعداد فزاینده مطالعات 
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(. فراتحلیل نه تنها قدرت آماری را برای de los Campos et al., 2013رسد )های مطالعات مستقل ضروری به نظر مییافته

ها و نژادهای مختلف را نیز فراهم ها در جمعیتدهد، بلکه امکان بررسی سازگاری یافتهی ارتباطات ژنتیکی افزایش میشناسای

های نامزد و مسیرهای بیولوژیکی تواند به شناسایی ژن(. علاوه بر این، فراتحلیل میEvangelou & Ioannidis, 2013کند )می

وری خوراک و رشد در گاوهای (. با توجه به اهمیت بهرهLittlejohn et al., 2016ند )مشترک مرتبط با صفات مورد نظر کمک ک

در این صفات، هدف از این مطالعه انجام یک فراتحلیل جامع از مطالعات ارتباطات ژنومی  Xگوشتی و نقش بالقوه کروموزوم 

وری خوراک و صفات مرتبط با مصرف خوراک، بهره Xدار و ثابت بر روی کروموزوم منتشر شده برای شناسایی نواحی ژنومی معنی

تلف های مخها در نژادها و جمعیتهای نامزد و مسیرهای بیولوژیکی درگیر در این صفات، بررسی سازگاری یافتهرشد، تعیین ژن

تواند یج این مطالعه میهای اصلاح نژاد است. نتاهای انتخاب ژنومی در برنامههایی برای بهبود استراتژیگاو گوشتی و ارائه بینش

تر های ژنتیکی صفات اقتصادی مهم در گاوهای گوشتی کمک کرده و زمینه را برای توسعه رویکردهای دقیقبه درک بهتر پایه

 در انتخاب و اصلاح نژاد فراهم کند.

 هامواد و روش

 هاگردآوری و گزینش داده

وری خوراک و رشد در گاوهای گوشتی، رویکرد در تحقیق حاضر، جهت کشف نواحی ژنومی تأثیرگذار بر صفات مصرف و بهره

های پیشین مورد استفاده قرار گرفت. در آغاز، جستجوی فراگیری در های ژنومی برگرفته از پژوهشی با استفاده از دادهلیفراتحل

با کاربرد واژگان کلیدی  Google Scholarو  Web of Science ،Scopus ،PubMedهای اطلاعاتی علمی معتبر شامل بانک

شد که  ییمقاله شناسا 00در مجموع صورت پذیرفت.  ("feed efficiency", " growth", "GWAS", "cattle")مرتبط نظیر 

 یهاانتخاب شدند. داده زیمتاآنال یمطالعه برا 04ها، بودن دادهو کامل یارتباط موضوع یو بررس یپس از حذف موارد تکرار

 و مستقل یهاتا تنها داده دیو حذف گرد ییمطالعات شناسا یو شناسه تیبا استفاده از اطلاعات مربوط به نژاد، جمع یتکرار

 2101های پذیرش در مطالعه شامل مقالات بنیادین منتشرشده در محدوده زمانی ملاک کار گرفته شوند.به زیدر متاآنال تیفیباک

های ( و ویژگیSNPنوکلئوتیدی )های تک؛ تأکید بر نژادهای متنوع گاوهای گوشتی؛ ارائه ارتباط میان چندشکلی2125تا 

 p-valueاندازه نمونه، جایگاه ژنومی و مقادیر  ، و ارائه اطلاعات دقیق مانندوری خوراک و رشدمصرف و بهرهاقتصادی مرتبط با 

مطالعه برای این صفت مورد بررسی قرار گرفت، همچنین کشورهایی که در مورد این نژادها تحقیقات انجام  04بود. در نهایت 

 ( آمده است.2و0ها در مقالات، در )جدول ساختار داده اند و نمونهداده

 

 

 ی.گوشت یوری خوراک و رشد در گاوهامرتبط با مصرف و بهره Xکروموزوم ورد بررسی در مطالعه . خلاصه کشور و نژادهای م1جدول 
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Table 1. Summary of countries and breeds studied in the study of X chromosomes related to feed intake, feed 

efficiency and growth in beef cattle. 
 کشور نژاد

Huaxi (Simmental+ Charolais+ Sanhe+ 

Mongolian) 
China 

Hereford United States 

Hereford United States 
SimAngus(Simmental+Angus) United States 

 

 .ها در مقالات مورد استفادهساختار داده. 2جدول
Table 2. Data structure in articles. 

 کروموزم
شروع )کیلو 

 باز(

)کیلو  پایان

 باز(
 طبقه بندی صفت

اندازه 

 نمونه
 pمقدار ژن نامزد

x 3550 3551 24-month 

weight 
growth 202 KIAA1210, PGRMC1 7−2.309×10 

x 18911 18915 
6-month 

weight 
growth 202 ZNF75D 10−3.034×10 

x 28960 28965 6-month 

weight 
growth 202 

LOC100296529, 

LOC100848052(ncRNA) 
8−4.355×10 

x 35668 35670 6-month 

weight 
growth 202 TMLHE, CLIC2 9−1.074×10 

x 106201 106205 
12-month 

weight 
growth 202 PRRG1 10−8.390×10 

x 105000 105010 
mid-test 

metabolic 

weight 

Feed 

efficiency 
849 MAOA, MAOB 2−3.2×10 

x 113000 113002 
mid-test 

metabolic 

weight 

Feed 

efficiency 849 MAGEB16, LOC786694 2−4.6×10 

x 123875 123879 6-month 

weight 
growth 202 

LOC112445136, 

LOC784741(ncRNA) 
18−1.103×10 

x 145000 145001 
mid-test 

metabolic 

weight 

Feed 

efficiency 
849 ANOS1 2−2×10 

x 148000 148006 
mid-test 

metabolic 

weight 

Feed 

efficiency 
1238 NLGN4X 2−1.6×10 

 استخراج و استانداردسازی اطلاعات

، شماره کروموزوم، SNPگری و گزینش مقالات واجد شرایط، اطلاعات بنیادی شامل صفت تحت مطالعه، شناسه پس از غربال

استخراج گردیدند. این اطلاعات در چارچوب فرم استاندارد در  p-valueهای نامزد و مقادیر جایگاه ژنومی، حجم نمونه، ژن

  WebPlotDigitizer ابزارهای عددی مستقیم ارائه نداده بودند، ثبت شدند. نمودارهایی که داده Microsoft Excelافزار نرم

شده لیزها، اطلاعات استخراجمنظور تقویت قابلیت مقایسه و صحت آنابرای استخراج دقیق مقادیر استفاده شد. به (6/4نسخه)

 استانداردسازی شدند. این فرآیند شامل موارد ذیل بود:

سازی نامگذاری صفات برای پیشگیری از ناهماهنگی؛ ؛ یکنواختUMD3.1های ژنومی به نگارش مرجع گاویتبدیل جایگاه

های ناتمام یا غیرقابل گزارش شده بودند. داده -log10(p-valueصورت )در مواردی که به p-valueو محاسبه دوباره مقادیر 

https://may2015.archive.ensembl.org/Bos_taurus/Info/Index
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 ها کنار گذاشته شدند تا کیفیتاستانداردسازی )مانند مواردی با اطلاعات ناکافی درباره جایگاه ژنومی یا حجم نمونه( از تحلیل

 های ورودی حفظ گردد.داده

 بندی اطلاعاتدهی و خوشهسازمان

شده در مقالات گزارش یشدهاستاندارد یهابر اساس آماره هالیدر دسترس نبود و تحل یخام ژنوم یهاداده ز،یمتاآنال نیدر ا

 یدارو نگه یچندآلل یهاSNPشامل حذف  Xکروموزوم  یهامطالعات مورد استفاده، پردازش داده یانجام شد. در تمام هیاول

 یهادر آن مطالعات، مدل نهمچنی. بود شده انجام 15/1از  شیب( MAF) یآلل فرع یفراوان با( biallelic) یدوآلل یهاSNPتنها 

اند تا کار گرفته شدهبه X (dosage compensation)دوز کروموزوم  حیو تصح( sex effectجبران اثر جنس ) یبرا ژهیو یآمار

ت در مقالا شیکه از پ یینها یآمار جیما از نتا ز،ین متاآنالیدر ا نیگردد. بنابرا لیتعد XYو  XX یهاپیژنوت نیب یعیتفاوت طب

 کردیرو نیو استاندارد شده انجام گرفت. ا یصورت وزنها بهآن بیو ترک میبودند استفاده کرد شدهیسازو نرمال شدهلیتعد هیاول

تعداد  از تفاوت یو نه ناش است یواقع یکیژنت یهاصرفاً مرتبط با تفاوت یینها جیشده در نتاکه اثرات مشاهده دهدیم نانیاطم

مگاباز در نظر  5مجاور برابر با  یهاSNP نیب یکیزیفاصله ف ،یژنوم یهاخوشه نییتع یبرا .باشد دو جنس انیم ینسخه ژن

دم ع یهاها طول بلوکگاو صورت گرفت که در آن یهاتیدر جمع یآستانه با استناد به مطالعات قبل نیگرفته شد. انتخاب ا

 هیاحن کیبود که احتمالاً در  یینشانگرها یبندگروه ب،انتخا نیتا چند مگاباز گزارش شده است .هدف از ا( LD) یوستگیتعادل پ

 3و  2تر )کوچک یهابا آستانه تیحساس لیانتخاب، تحل نیدقت ا یمنظور بررسمشترک قرار دارند. به کیژنوم ای یعملکرد

اس اطلاعات استانداردشده ابتدا براس کرد. دییارائه داد و اعتبار آستانه مورد استفاده را تأ یمشابه جیانجام شد که نتا زیمگاباز( ن

های دار، بازههای معنیSNPسازی شدند. جهت تشخیص مناطق متمرکز شماره کروموزوم و سپس براساس جایگاه ژنومی مرتب

تعریف شدند. برای هر بازه، اطلاعات ذیل ثبت  p-valueها و تشابه مقادیر SNPبراساس نزدیکی موقعیتی  (intervals)ژنومی 

 شد:

 جایگاه آغاز و پایان بازه؛ 

  شمارSNPهای موجود در بازه؛ 

  متوسطp-value  برایSNP.های داخل بازه 

 هاو ادغام یافته لیفراتحل

و استوفر ( Fisher’s method)ی فیشر لیفراتحلهر بازه با استفاده از دو روش  p-valueمنظور تقویت توان آماری، مقادیر به

(Stouffer’s method)  افزارنرمبا استفاده از R  ( 4.4.3)نسخه ( ادغام شدندHong & Park, 2012.) 

 دار بودند با استفاده از رابطه زیر تحلیل شدند.های معنیمسیرهای عملکردی که حاوی ژن روش فیشر:
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𝑚−𝑖
)

(𝑁
𝑚
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𝑘−1

𝑖=1

 

 :1 رابطه

دار مرتبط با صفت مورد های معنیبرابر با تعداد کل ژن Sدار در طبقه عملکردی، های معنیبرابر با تعداد ژن kدر این رابطه، 

های موجود در مسیر عملکردی برابر با تعداد کل ژن mهایی که در این مطالعه آنالیز شدند و برابر با کل تعداد ژن Nبررسی، 

 (.Young et al., 2010انجام شد ) Rدر محیط  goseqاده از بسته سازی مجموعه ژنی با استفاست. تحلیل غنی

کلی  Zتبدیل شدند و  Zهای موجود در هر مسیر عملکردی به مقادیر ژن p-valueدر این شیوه، مقادیر  روش استوفر:

 مسیر با استفاده از رابطه زیر محاسبه شد:

 :2 رابطه
𝑍𝑐𝑜𝑚𝑏𝑖𝑛𝑒𝑑

∑ 𝑤𝑖𝑍𝑖
𝑘
𝑖=1

√∑ 𝑤𝑖
2𝑘

𝑖=1

 

 kشود(، و فرض می 0وزن مورد استفاده برای هر ژن )معمولاً برابر با  wiام، iژن  pمعکوس نرمال مقدار  Ziدر این رابطه، 

شده براساس کلی ترکیب Zهر مسیر عملکردی با توجه به  p-valueهای موجود در مسیر عملکردی است. مقدار نهایی تعداد ژن

 گردد:توزیع نرمال محاسبه می

𝑝𝑝𝑎𝑡ℎ𝑤𝑎𝑦 :3رابطه  = 1 − 𝛷𝑍𝑐𝑜𝑚𝑏𝑖𝑛𝑒𝑑 

ترکیبی  p-valueهای این مرحله شامل (. خروجیWhitlock. 2005تابع توزیع تجمعی نرمال استاندارد است ) Φکه در آن 

مطالعات منفرد تر را که در برای هر روش بود. این رویکرد امکان شناسایی اثرات ژنتیکی کوچک -log10(p-valueو مقدار )

 ،یتوان آمار شیآمده از مطالعات مختلف و افزادستبه یهاداده بیترک یپژوهش برا نیدر ا تشخیص نبودند، فراهم کرد.قابل

در نظر گرفتن وزن بر اساس اندازه نمونه در هر  لیقرار گرفتند. روش استوفر به دل یابیو استوفر مورد ارز شریابتدا دو روش ف

ها با داده بیترک یبر مبنا زیمتاآنال یینها جینتا نینشان داد. بنابرا شرینسبت به روش ف یشتریب یمطالعه، دقت و قدرت آمار

 .دیاستفاده از روش استوفر گزارش گرد

 های نامزد و تعاملات ژنیتحلیل ژن

 STRINGها با استفاده از بانک اطلاعاتی دار شناسایی و فهرست شدند. این ژنهای ژنومی معنیهای نامزد واقع در بازهژن

تحلیل شدند. در این تحلیل، تعاملات ژنی با حداقل امتیاز تعامل متوسط  Bos taurusو با تمرکز بر گونه  (1/02ه)نسخ

(medium confidence)  بررسی شدند(Szklarczyk et al., 2025). های ژنی مرتبط با این اطلاعات به درک بهتر شبکه

 کمک کرد.وری خوراک و رشد مصرف و بهره

 رسم نتایج

  ggplot2و بسته  ( 4.4.3)نسخه  R افزارنرمدار، نمودارهای منهتن با استفاده از برای رسم توزیع مناطق ژنومی معنی
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های اصلی و ترکیبی به روش استوفر را در محور عمودی و p-valueبرای  -log10(p-valueمقادیر )ترسیم شدند. این نمودارها 

تنظیم شد. مقایسه log10- (p-value)  =8داری در مقدار های ژنومی را در محور افقی نمایش دادند. خط آستانه معنیجایگاه

 را در افزایش حساسیت و شناسایی مناطق ژنومی جدید نشان داد. لیفراتحلاین نمودارها تأثیر 

 تحلیل حساسیت

و پارامترهای  log10-(p-value= ) 5و  0داری مانند های معنیها، تحلیل حساسیت با تغییر آستانهبرای ارزیابی پایداری یافته

تر و تفکیک دقیق linkage disequilibrium (LD)منظور کاهش اثرات احتمالی عدم تعادل پیوستگی یابی انجام شد. بهبازه

 p-valueکیلوباز بوده و دارای الگوی معناداری مشابه در مقادیر  5111ها کمتر از هایی که فاصله آنQTL ،SNPهای جایگاه

همبسته جلوگیری های SNPبندی تا حد زیادی از اثرات تجمع بندی شدند. این دستهگروه (intervalsهای ژنومی )بودند، در بازه

های ساختاری های در پیوستگی بالا به دلیل پیچیدگیSNPتر ساخت. هرچند حذف کامل های فراتحلیل را دقیقکرده و استنباط

شود. تحقیقات آتی با استفاده از محسوب می LDپذیر نبود، این رویکرد مهم باعث کنترل اثر ها امکانهای دادهو محدودیت

امکان پیشرفت بیشتر در این زمینه را فراهم خواهند کرد. همچنین،  LDتر کنترل های دقیقژنوم و روشی کلیابهای توالیداده

در مقایسه با مطالعات منفرد محاسبه شد تا تأثیر فراتحلیل بر  -log10(p-valueدرصد افزایش قدرت آماری و میانگین افزایش )

 دقت نتایج ارزیابی گردد.

 نتایج و بحث

 یتعاملات ژنو تحلیل شبکه  Xاهمیت کروموزوم 

های جنسی، نقش مهمی در کنترل صفات اقتصادی گاوهای گوشتی از جمله مصرف عنوان یکی از کروموزومبه Xکروموزوم 

 های متعددی است که در مسیرهای(. این کروموزوم حاوی ژنBerry et al., 2017کند )وری خوراک و رشد ایفا میخوراک، بهره

املات های منفرد، امکان شناسایی تعمتابولیکی، تنظیم هورمونی و رشد دخیل هستند. این رویکرد سیستمی، برخلاف بررسی ژن

 ,Zhang & Horvathکند )وری خوراک را فراهم می( مرتبط با مصرف و بهرهHub Genesهای محوری )پیچیده ژنتیکی و ژن

ی شود، ضرورهای اصلاح نژادی هدفمند که به بهبود عملکرد تولیدی منجر میچنین تحلیلی برای توسعه استراتژی. (2005

STRING (i/input?sessionId db.org/cg-https://string(. با استفاده از سایت  et al.,Berry 7201است )

=bSqHqoN1vHWp&input_page_active_form=multiple_identifiersکنش پروتئینی مرتبط با (، شبکه برهم

 (.0رسم شد )شکل  Xهای نامزد کروموزوم ژن

 های محوری کلیدیژن

ها منجر به شناسایی چندین ژن محوری کلیدی با نقش تنظیمی برجسته در کنترل مصرف خوراک بیانی ژنتحلیل شبکه هم

های محوری شبکه شناسایی شد عنوان یکی از ژن( بهTrimethyllysine Hydroxylase Epsilon) TMLHEو رشد شد. ژن 

https://string-db.org/cgi/input?sessionId=bSqHqoN1vHWp&input_page_active_form=multiple_identifiers
https://string-db.org/cgi/input?sessionId=bSqHqoN1vHWp&input_page_active_form=multiple_identifiers
https://string-db.org/cgi/input?sessionId=bSqHqoN1vHWp&input_page_active_form=multiple_identifiers
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نقش کلیدی در بیوسنتز  TMLHEتعامل مستقیم دارد. ژن CLIC2 (Chloride Intracellular Channel 2 )که با ژن 

کند که برای انتقال اسیدهای چرب به درون میتوکندری جهت اکسیداسیون بتا و تولید انرژی ضروری است کارنیتین ایفا می

(Vaz & Wanders, 2002این فرآیند برای بهره .)ای برخوردار یژهوری خوراک و متابولیسم انرژی در گاوهای گوشتی از اهمیت و

سلولی است و در تنظیم هموستاز عنوان ژن محوری ثانویه شناسایی شد که یک کانال کلرید داخلنیز به CLIC2است. ژن 

 MAOAهای (. در خوشه دیگری از شبکه، ژنPonsioen et al., 2007سلولی، انتقال سیگنال و تنظیم تمایز سلولی نقش دارد )

(Monoamine Oxidase A و )MAOB (Monoamine Oxidase Bبه )های های محوری شناسایی شدند که با ژنعنوان ژن

PRRG1 ،MAGEB16  و سایر اعضای خانوادهMAGE ها در متابولیسم نوروترانسمیترها و تنظیم رفتار تعامل دارند. این ژن

 (.Shih et al., 1999ای نقش دارند )تغذیه

 

 در گاوهای گوشتی. Xهای نامزد کروموزوم . تحلیل ارتباطات پروتئینی و شبکه تعامل ژنی مرتبط با ژن1شکل 
Figure 1. Analysis of protein interactions and gene interaction network associated with candidate genes on the X 

chromosome in beef cattle. 

 هانهای عملکردی ژخوشه

ه اند کیافتههای مرتبط با مصرف خوراک و رشد در چند خوشه عملکردی اصلی سازمانتحلیل شبکه ژنی نشان داد که ژن

 CLIC2و  TMLHEهایی مانند های متمایزی در تنظیم این صفات دارند. خوشه متابولیسم انرژی شامل ژنهر کدام مسئولیت

عنوان آنزیم به TMLHEطوری که است که مستقیماً در فرآیندهای متابولیسم اسیدهای چرب و تولید انرژی دخیل هستند، به

(. در Vaz & Wanders, 2002کند )ایفا می ATPکلیدی در سنتز کارنیتین، نقش حیاتی در اکسیداسیون چربی و تولید 

ها کند که در متابولیسم مونوآمینعمل می MAOBو  MAOAهای شامل ژنرفتاری -ارتباط با این خوشه، خوشه تنظیم عصبی

های خانواده (، در حالی که خوشه تنظیم سلولی و رشد شامل ژنShih et al., 1999ای نقش دارند )و تنظیم رفتارهای تغذیه

MAGE  وPRRG1 ( در تنظیم چرخه سلولی، تمایز و رشد دخیل استSimpson et al., 2005این .) ها از طریق چهار خوشه

وری کنترل شده و در بهره CLIC2و  TMLHEکنند: متابولیسم انرژی و چربی که توسط مسیر بیولوژیکی کلیدی عمل می

هدایت  MAOBو  MAOAای که توسط (، تنظیم رفتار تغذیهVaz & Wanders, 2002وری خوراک نقش دارد )انرژی و بهره
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های خانواده (، تنظیم رشد و توسعه سلولی که شامل ژنShih et al., 1999گذارد )تأثیر میشود و بر میزان مصرف خوراک می

MAGE ( بوده و در رشد عضلانی و افزایش وزن دخیل استSimpson et al., 2005و در نهایت سیگنال ،) دهی و هموستاز

 (.Ponsioen et al., 2007کند )میسلولی را تنظیم هدایت شده و ارتباطات درون PRRG1و  CLIC2سلولی که توسط 

 توپولوژی شبکه

های بیولوژیکی پیچیده است کند که مشخصه شبکهتبعیت می (Scale-Freeساختار شبکه ژنی از الگوی بدون مقیاس )

(Barabási & Oltvai, 2004در این ساختار، تعداد محدودی از ژن .) ها مانندTMLHE ،MAOA  وMAOB  دارای اتصالات

دهی ها اتصالات کمتری دارند. این الگو، سازمانکنند، در حالی که اکثر ژنهای محوری عمل میعنوان ژنمتعدد هستند و به

های هدف از طریق آبشارهای تنظیمی منتقل های محوری به ژنها از ژندهد که در آن سیگنالمراتبی شبکه را نشان میسلسله

 Barabási) کندای و متابولیکی تضمین میپذیری شبکه را در پاسخ به تغییرات تغذیهتار، پایداری و انعطافشوند. این ساخمی

& Oltvai, 2004.) 

 مفاهیم بیولوژیکی برای مصرف خوراک و رشد

وشتی ی گوری خوراک را در گاوهاای را آشکار کرد که مصرف و بهرههای مولکولی پیچیدهشده، مکانیسمشبکه ژنی شناسایی

شوند، کارایی استفاده از مواد مغذی را هدایت کرده کنند. مسیرهای متابولیسم انرژی، که توسط این شبکه کنترل میتنظیم می

های متابولیسم ای، که توسط ژن(. تنظیم رفتار تغذیهVaz & Wanders, 2002شوند )و به بهبود ضریب تبدیل غذایی منجر می

(. همچنین، هماهنگی Shih et al., 1999دهد )د، میزان مصرف خوراک روزانه را تحت تأثیر قرار میشوها کنترل میمونوآمین

 Berry etکند )شود و به بهبود عملکرد تولیدی کمک میبین متابولیسم انرژی و رشد عضلانی توسط این شبکه تضمین می

al., 2017دهد که عملکرد بیولوژیکی ساختاری مهمی را نشان میهای (. خصوصیات آماری شبکه ژنی مورد مطالعه، ویژگی

ی ها است که از تداخل غیرضروردهنده تعاملات انتخابی و هدفمند بین ژنکند. تراکم متوسط شبکه، نشانبهینه را تضمین می

جود شود که وبندی بالای شبکه تقویت میاین ویژگی با ضریب خوشه .(Zhang & Horvath, 2005کند )جلوگیری می

 ,Barabási & Oltvaiسازد )های عملکردی مشخص را تأیید کرده و تنظیم مستقل فرآیندهای بیولوژیکی را ممکن میماژول

کند ها را در شبکه تضمین میها، انتقال سریع و کارآمد سیگنالعلاوه بر این، کوتاه بودن میانگین طول مسیرهای بین ژن (.2004

(، بنابراین این پارامترهای آماری در Watts & Strogatz, 1998ای ضروری است )تغییرات تغذیه دهی به موقع بهکه برای پاسخ

 ای هستند که قابلیت تنظیم دقیق و کارآمد فرآیندهای مرتبط با مصرف خوراک و رشد را دارد.دهنده ساختار شبکهمجموع نشان

 

 تحلیل نمودارهای منهتن
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( برای نمایش نتایج آماری GWASعنوان ابزاری کلیدی در پویش کل ژنوم )به (Manhattan Plotsنمودارهای منهتن )

های کروموزومی نشان را در برابر موقعیت -log10(p-valueاستفاده شدند. این نمودارها مقادیر ) Xژنوتایپینگ کروموزوم 

 دقت شیچندگانه و افزا یکنترل خطاها یبرا تر هستند.دهنده ارتباطات آماری قویطوری که نقاط بالاتر، نشاندهند، بهمی

 log10- (p-value)  =5شد. مقدار  نییتع GWASمطالعات  یارهایبراساس مع یداریدو سطح آستانه معن ج،ینتا ریتفس

      تررانهیگمقدار سخت ودر مطالعه انتخاب شد بالقوه  یهاارتباط ییشناسا یبرا( suggestive) پیشنهادی یعنوان آستانهبه

8=  (p-value) -log10معنی یعنوان آستانهبه( داریgenome-wide significance) در نظر  یقو یهاارتباط دییتأ یبرا

از  یها ناشنادرست داده ریرا فراهم ساخت و از تفس یآمار نانیبا سطوح مختلف اطم جینتا کیامکان تفک کردیرو نیگرفته شد. ا

 (.2)شکل  کرد یریمتعدد جلوگ یهاآزمون

 

 .Xهای گزارش شده از مطالعات قبلی برای کروموزوم -log10(p-value. نمودار منهتن نتایج )2شکل 
Figure 2. Manhattan plot of log10 results (p-value) reported from previous studies for the X chromosome. 

دار در های معنیمشاهده شد. بیشترین سیگنال Xدار در کروموزوم های معنی، الگوی توزیع مشخصی از سیگنال2در شکل 

قرار  5/0تا  0در محدوده  -log10(p-valueمگاباز( با مقادیر ) 41-35مگاباز( و ناحیه میانی ) 00-08ناحیه ابتدایی کروموزوم )

- (p-value)  =08توجهی با مقدار تقریبی مگاباز( پیک قابل 024-021کروموزوم )داشتند. همچنین در ناحیه انتهایی 
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log10 مشاهده شد. اکثر نواحی کروموزومX 5داری             ای بودند که زیر آستانه معنیدارای نقاط پراکنده=  (p-value) 

-log10( قرار داشتندBerry et al., 2017.) 

 

 .X. نمودار منهتن نتایج تحلیل ترکیبی فراتحلیل برای کروموزوم 3شکل 
Figure 3. Manhattan plot of the results of the combined meta-analysis for the X chromosome. 

 

تری ی قویهانشان داد. در این تحلیل، پیک 2های چشمگیری را نسبت به شکل تفاوت 3تحلیل ترکیبی )فراتحلیل( در شکل 

 log10- (p-value)  =08مگاباز( با مقدار  024-023محدوده ) X ها در ناحیه انتهایی کروموزوممشاهده شد که بالاترین آن

ارائه داد. این تحلیل منجر به  log10- (p-value)  =05داری در حدود مگاباز( نیز پیک معنی 36-20ثبت شد. ناحیه میانی )

( QTLکننده صفات )های کنترلدار شد و با کاهش نویز، دقت تشخیص جایگاهشناسایی تعداد بیشتری از نواحی ژنومی معنی

 (.Goddard & Hayes, 2009واقعی را افزایش داد )

 های ژنومی کلیدیموقعیت

وری شد که با صفات رشد و بهره Xدر کروموزوم  داریمعن هیهفت ناح ییمنجر به شناسا GWAS یهاداده لیفراتحل لیتحل

شدند و شامل  ییشناسا p-value ریمقاد بیترک یبا استفاده از روش استوفر برا ینواح نی(. ا3خوراک مرتبط هستند )جدول 

  .کنندیم فایا یسلول میرشد و تنظ سم،یدر متابول یمهم یهاهستند که نقش نامزدی یهاژن

 ZNF75Dکیلوباز:  11912-11912ناحیه 

( است که یک Zinc Finger Protein 75D) ZNF75Dشناسایی شد و شامل ژن log10- (p-value)  =52/0این ناحیه با 

شد و تواند بر رهای متعدد نقش دارد و میهای انگشت روی است. این ژن در تنظیم بیان ژنفاکتور رونویسی از خانواده پروتئین
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معمولاً  KRAB-ZNF( فاکتورهای رونویسی از نوع Lupo et al., 2013; Stubbs et al., 2011متابولیسم تأثیر بگذارد )

 ها نقش دارند.کنند و در تنظیم دقیق بیان ژنهای رونویسی عمل میکنندهعنوان سرکوببه

 وری خوراک و رشد در گاوهای گوشتی.بهره، مرتبط با مصرف و Xهای ژنومی به دست آمده در کروموزوم . موقعیت3جدول
Table 3. Genomic positions obtained on the X chromosome, associated with feed intake and efficiency and growth 

in beef cattle. 

 ژن نامزد صفت )کیلو باز( پایان شروع )کیلو باز( کروموزم
لوگاریتم های ترکیب شده به روش 

 استوفر

x 18910 18915 رشد ZNF75D 9.52 

x 28960 35668 رشد TMLHE, CLIC2 15.27 

x 123875 123877 رشد LOC112445136, LOC784741 17.96 

 

 CLIC2و  TMLHEکیلوباز:  32881-21982ناحیه 

دهد. ژن را نشان می Xهای ژنومی در کروموزوم ترین سیگنال، این ناحیه یکی از قویlog10- (p-value)  =25/05با 

TMLHE (Trimethyllysine Hydroxylase Epsilon در اولین مرحله بیوسنتز کارنیتین نقش دارد که برای اکسیداسیون )

طور مستقیم بر کارایی استفاده از انرژی و (. این ژن بهVaz & Wanders, 2002اسیدهای چرب و تولید انرژی ضروری است )

 (.Stephens et al., 2007گذارد، که هر دو برای رشد بهینه اهمیت دارند )میمتابولیسم چربی تأثیر 

 Littler etهای یونی و هموستاز سلولی نقش دارد )در تنظیم کانال CLIC2 (Chloride Intracellular Channel 2)ژن 

al., 2010; Ponsioen et al., 2007تواند بر رشد و لولی مؤثر است و میدهی س(. این ژن در تمایز سلولی، آپوپتوز و سیگنال

 های عضلانی تأثیر بگذارد.توسعه بافت

 LOC784741و  LOC112445136کیلوباز:  123122-123122ناحیه 

 LOC112445136های دهد. ژنرا نشان می Xترین سیگنال در کروموزوم ، این ناحیه قویlog10- (p-value)  =06/05با 

های مهمی در رشد داشته باشند. با توجه به موقعیت ژنومی، این که در این ناحیه قرار دارند، ممکن است نقش LOC784741و 

اند که در شناخته شده PIP5K1Bیا  FAM122Aهایی باشد که در مطالعات قبلی با عنوان ناحیه ممکن است شامل ژن

 (.Di Paolo & De Camilli, 2006دهی سلولی نقش دارند )متابولیسم و سیگنال

 های ژنیتحلیل شبکه تعامل ژنی با توجه به موقعیت

شده تعاملات مستقیم های شناسایینشان داد که برخی از ژن STRINGتحلیل شبکه تعامل پروتئینی با استفاده از پایگاه 

قرار دارند، ممکن است از نظر  که در یک ناحیه ژنومی نزدیک به هم CLIC2و  TMLHEویژه، یا غیرمستقیم با یکدیگر دارند. به

که هر دو در متابولیسم نوروترانسمیترها نقش دارند، احتمالًا در یک  MAOBو  MAOAعملکردی نیز مرتبط باشند. همچنین، 

در صفات اقتصادی  Xنتایج این فراتحلیل با مطالعات قبلی که بر اهمیت کروموزوم  کنند.مسیر بیولوژیکی مشترک عمل می

را برای صفات مرتبط  Xقبلی نیز نواحی مشابهی در کروموزوم  GWASاند، همخوانی دارد. مطالعات گاوهای گوشتی تأکید کرده
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( با این حال، این مطالعه Berry et al., 2017; Lindholm-Perry et al., 2012اند )وری خوراک شناسایی کردهبا رشد و بهره

های نامزد جدیدی مانند رویکرد فراتحلیل، توانست دقت و قدرت آماری شناسایی این نواحی را افزایش دهد و ژنبا استفاده از 

TMLHE ،CLIC2 ،FAM122A  وPIP5K1B یمطالعات عملکردعنوان نقاط کانونی مرتبط با این صفات معرفی کند. را به 

 سمیو متابول نیتیدر سنتز کارن TMLHEعنوان مثال، نقش اند. بهکرده دییو رشد را تأ سمیها در متابولژن نینقش ا زین یقبل

 Vaz & Wanders, 2002; Stephensنشان داده شده است ) یشگاهیآزما واناتیانسان و ح یرو یدر مطالعات متعدد یانرژ

et al., 2007 )نقش  ن،یهمچنPIP5K1B گلوکز در مطالعات مختلف گزارش شده  سمیو متابول نیانسول یدهگنالیس میدر تنظ

قدرت  شیافزا ل،یفراتحل نیمهم ا یایاز مزا یکی (.Carricaburu et al., 2003; Di Paolo & De Camilli, 2006است )

را که  یترکوچک یکیاثرات ژنت می، توانستGWASمطالعه  نیچند یهاداده بیاست. با ترک یارتباطات ژنوم ییدر شناسا یآمار

 هیناح ییامر منجر به شناسا نیا(. Goddard & Hayes, 2009) میکن یینبودند، شناسا صیتشخدر مطالعات منفرد قابل

 گرفته شود. دهیشد که در مطالعات منفرد ممکن بود ناد log1- (p-value)  =25/05با مقدار  لوبازیک 28061-35668

 یمولکول یرهایو مس یژن تعاملات

 یمولکول یرهایمس قیاز طر Xدر کروموزوم  شدهییشناسا یها( نشان داد که ژن0)شکل  ینیشبکه تعامل پروتئ لیتحل

صورت هماهنگ به یسلول میو تنظ یانرژ سمیکه متابول دهدینشان م CLIC2و  TMLHE نی. تعامل بکنندیمرتبط عمل م

 میتنظ نیدهنده ارتباط بنشان MAGEخانواده  یاهو ژن MAOA ،MAOB نیتعامل ب ن،ی. همچنشوندیکنترل م

 یتعاملات ژن نیا(. Shih et al., 1999بگذارد ) ریو رشد تأث یاهیبر رفتار تغذ تواندیاست که م یو رشد سلول ترهاینوروترانسم

که توسط  است یچرب ونیداسیو اکس نیتیکارن سمیمتابول ریکه شامل مس کنندیعمل م یدیکل یمولکول ریچند مس قیاز طر

TMLHE دیو منجر به تول شودیم میتنظ ATP شودیم یانرژ ییو بهبود کارا (Vaz & Wanders, 2002 .)یدهگنالیس ریمس 

نقش  یگلوکز و عملکرد سلول سمیمتابول ن،یبه انسول تیحساس میدر تنظ شود،یکنترل م PIP5K1Bکه توسط  دیتینوزییفسفوا

 شود،یم تیهدا CLIC2که توسط  یو هموستاز سلول یونی یهاکانال میتنظ ریمس(. Van den Bout & Divecha, 2009دارد )

 یسیرونو میتنظ ریمس ت،یدر نها(. Ponsioen et al., 2007رشد مؤثر است ) میو تنظ یعضلان یهاسلول نهیدر حفظ عملکرد به

و  مسیمتعدد مرتبط با متابول یهاژن انیب یدر هماهنگ شود،یکنترل م یسیرونو یفاکتورها ریو سا ZNF75Dژن که توسط 

 (.Stubbs et al., 2011رشد نقش دارد )

 یپیدر تنوع فنوت Xکروموزوم  نقش

دارد. در نرها، که  یپیدر تنوع فنوت یاژهی، نقش و(X-linked inheritance)وراثت خاص خود  یالگو لیدلبه X کروموزوم

که در  یدر حال شود،یظاهر م ترمیصورت مستقکروموزوم به نیواقع در ا یهادارند، اثرات ژن Xاز کروموزوم  یکپ کیتنها 

 انیدر ب یشتریمنجر به تنوع ب تواندیم X (X-inactivationی )سازرفعالیغ ندیفرآ رند،دا Xاز کروموزوم  یها، که دو کپماده



 08                                                     معظمی و همکاران                           Xکروموزوم  یارتباطات ژنوم لیتحلفرا

 یتیجنس یهاتفاوت دهندهحیتوض تواندیم Xفرد کروموزوم منحصربه یهایژگیو نیا(. Carrel & Willard, 2005ها شود )ژن

 یوری خوراک و الگونر و ماده در بهره یاند که گاوهانشان داده یدر صفات مرتبط با مصرف خوراک و رشد باشد. مطالعات قبل

 ,.Berry et alمرتبط باشد ) Xموزوم در کرو واقع یهابه اثرات ژن تواندیها متفاوت نیاز ا یدارند که بخش ییهارشد تفاوت

2017; Johnston et al., 2009.) 

 Xکروموزوم  یهاژن میدر تنظ کیژنتیاپ نقش

 ونیلاسیبگذارند. مت ریتأث Xکروموزوم  یهاژن انیبر ب توانندیم زین یکیژنتیاپ راتیی، تغDNA یتوال راتییبر تغ علاوه

DNAیسازرفعالیغ ندیو فرآ یستونیه راتیی، تغ X ها هستند )ژن انیب میمهم در تنظ یکیژنتیاپ یهاسمیاز جمله مکانCarrel 

& Willard, 2005 .)و  رندیقرار گ یپرورش طیاسترس و شرا ه،یمانند تغذ یطیعوامل مح ریتحت تأث توانندیم هاسمیمکان نیا

 یکیژنتیاپ راتییاند که تغنشان داده ریاخ مطالعات(. Ibeagha-Awemu et al., 2022شوند ) یشتریب یپیمنجر به تنوع فنوت

 هاافتهی نیا(. Jirtle & Skinner, 2007بگذارند ) ریتأث یبعد یهامنتقل شوند و بر عملکرد نسل ینسلانیصورت مبه توانندیم

 Xکه در کروموزوم  ییهاژن یبرا ژهیوبه دهند،یرا نشان م یاصلاح نژاد یهادر برنامه یکیژنتیدر نظر گرفتن اثرات اپ تیاهم

 قرار دارند.

 در اصلاح نژاد یعمل یکاربردها

 توانندیم شدهییشناسا یهادارد. ژن یگوشت یگاوها یاصلاح نژاد یهادر برنامه یمهم یکاربردها لیفراتحل نیا جینتا

  استفاده شوند ترعیوری خوراک بهتر و رشد سربا بهره یهاانتخاب دام یبرا( genetic markers) یکیژنت یعنوان نشانگرهابه

(Goddard & Hayes, 2009 .)نشانگر  مکانتخاب به کMAS  (Marker-Assisted Selection )ی و انتخاب ژنوم 

(Genomic Selection )کمک  یگوشت یصنعت گاودار یدهند و به بهبود اقتصاد شیرا افزا یکیژنت شرفتیسرعت پ توانندیم

-28061، کیلوباز 08005-08001) شدهییشناسا یژنوم یواقع در نواح یهاSNPخاص،  طوربه(. Hayes et al., 2009کنند )

 یارزش اصلاح یابیارز یگنجانده شوند و برا نگیپیژنوتا یهادر پانل توانندیم کیلوباز(023855-023855و کیلوباز  35668

 یصفات یبرا ژهیوبه کردیرو نیا(. VanRaden, 2008ها استفاده شوند )دامGEBV (Genomic Breeding Value ) یژنوم

ها نژ نیا یمولکول یهاسمیدرک مکان ن،یهمچن است. دیوری خوراک، مفاست، مانند بهره نهیپرهز ایها دشوار آن یریگکه اندازه

 ن،یتیدر سنتز کارن TMLHEعنوان مثال، با توجه به نقش بهتر کمک کند. به یتیریو مد یاهیتغذ یهایبه توسعه استراتژ تواندیم

 نیکمتر مطلوب ا یهاانتیوار یکه دارا ییهاآن بتواند عملکرد دام یسازهاشیپ ای نیتیبا کارن رهیج یسازممکن است مکمل

 (.Stephens et al., 2007ژن هستند را بهبود بخشد )

 

 ندهیآ یهایریگمطالعه و جهت یهاتیمحدود
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 ،یاصل یهاتیاز محدود یکیدر نظر گرفته شوند.  دیوجود دارد که با زین ییهاتیمطالعه، محدود نیمهم ا یهاافتهیوجود  با

 یاهمتفاوت و پلتفرم یهاتیمختلف، جمع یاز نژادها یاست. مطالعات مورد بررس لیشده در فراتحلاستفاده یهاداده یناهمگن

هرچند تلاش شد با (. Goddard & Hayes, 2009باشد ) یمنبع تنوع اضاف تواندیکه م اندمتنوع استفاده کرده نگیپیژنوتا

 یعدم دسترس گر،ید تیمحدود مانده باشد. یباق یریاما ممکن است همچنان تأث ابد،یاثرات کاهش  نیها اداده یاستانداردساز

در  ییهاتیمحدود SNP array یهااست. استفاده از داده( Whole Genome Sequencingکل ژنوم ) یابییتوال یهابه داده

 ,.Meuwissen et alنشوند ) ییدارند، شناسا یکه اثرات مهم یدیجد اینادر  یهاانتیدارد و ممکن است وار یپوشش ژنوم

 یهاانتیوار ییرا برطرف کنند و دقت شناسا تیمحدود نیا توانندیم یابییتوال یهابا استفاده از داده ندهیمطالعات آ(. 2016

قش ن دییتأ یبرا یمتمرکز بوده و مطالعات عملکرد یارتباطات ژنوم ییمطالعه بر شناسا نیا ن،یهمچن دهند. شیرا افزا یعل

ژنوم  شیرای، و(gene expression studiesژن ) انیاست. مطالعات ب یدر صفات مورد نظر ضرور نامزد یهااز ژن کیهر  قیدق

(genome editing )ها ارائه دهند ژن نیا یمولکول یهاسمیدرباره مکان یارزشمند تاطلاعا توانندیم کیپروتئوم یهالیو تحل

(Georges et al., 2019.) 

 یکیانجام شود تا ارتباطات ژنت( multi-trait analyses) یچندصفت یهالیکه تحل شودیم شنهادیپ نده،یمطالعات آ یبرا

 ن،یهمچن(. Bolormaa et al., 2014شود ) یبررس یصفات اقتصاد ریصفات مختلف مرتبط با مصرف خوراک، رشد و سا نیب

ها ژن انیبر ب یطیعوامل مح ریبه درک بهتر تأث تواندیم( gene-environment interactions) طیمح-مطالعه اثرات متقابل ژن

 (.Hayes et al., 2016ها کمک کند )و عملکرد دام

و  ینومژ یارزش اصلاح ینیبشیبه بهبود پ تواندیم یو هوش مصنوع نیماش یریادگی یکردهایاستفاده از رو ن،یبر ا علاوه

از ( omics) کسیاوم یهاادغام داده(. Gonzalez-Recio et al., 2014کمک کند ) یتعاملات ژن دهیچیپ یالگوها ییشناسا

ارائه  یلکولمو یهاسمیاز مکان یتردرک جامع تواندیم زین کسیو متابولوم کسیپروتئوم کس،یپتومیترانسکر کس،یجمله ژنوم

 (.Suravajhala et al., 2016)دهد 

 یریگجهینت

-023855و کیلوباز  35668-28061، کیلوباز X  (08001-08005در کروموزوم یدیکل هیتوانست سه ناح لیفراتحل نیا

، ZNF75Dشامل  نامزد یهاکند. ژن ییمرتبط هستند، شناسا یگوشت یدر گاوهارشد صفت را که با  کیلوباز(023855

TMLHE ،CLIC2 ،FAM122A  وPIP5K1B و  کنندیم فایو رشد ا یسلول میتنظ ،یانرژ سمیبولدر متا یمهم یهانقش

ها ژن نیرتباط اا زین ینیشبکه تعامل پروتئ لیتحل باشند. هیتغذ تیریو مد یاصلاح نژاد یهابرنامه یبرا یاهداف مناسب توانندیم

 هماهنگ عمل کنند. یچارچوب عملکرد کیدر  توانندیها مکرد و نشان داد که آن دییرا تأ یمشترک مولکول یرهایدر مس

فاً جنبه حاضر صر جیتر شد. هرچند نتاکوچک یکیاثرات ژنت ییو شناسا یتوان آمار شیموجب افزا زیمتاآنال کردیرو یریکارگبه
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و ( GEBV) یژنوم یارزش اصلاح لیتحل ،یانجام مطالعات عملکرد یارزشمند برا ییمبنا توانندیدارند، اما م یاکتشاف

خاب انت یجهت توسعه ابزارها یبعد قاتیآن را دارند که در تحق تیظرف هاافتهی نیاباشند.  ندهیدر آ یتجرب یهایاعتبارسنج
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