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Abstract 

Objective 

Identifying genes with large effects on economically important traits, has been one of the 

important goals in chicken breeding. The present study aimed to conduct a genome wide 

association studies (GWAS) based on Gene-set enrichment analysis for identifying the loci 

associated with egg weight in Rhode Island Red chicken using the high-density SNPs.  

 

Materials and methods 

Phenotypes records and genotypic data were obtained from the Figshare online public 

repository. The gene set analysis consists basically in three different steps: the assignment of 

SNPs to genes, the assignment of genes to functional categories, and finally the association 

analysis between each functional category and the phenotype of interest. Genome wide 
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association study for 1,078 hens was performed with egg weight including first egg weight, 

eggs weight at 28, 36, 56, 66, 72, and 80 weeks of age using GenABEL software. Using the 

biomaRt2 R package the SNP were assigned to genes if they were within the genomic 

sequence of the gene or within a flanking region of 20 kb up- and downstream of the gene. 

Subsequently, gene enrichment analysis was performed with the goseq R package and 

bioinformatics analysis was implemented to identify the biological pathways performed in 

GO, KEEG, DAVID and PANTHER databases.  

 

Results 

In this research, 9 SNP markers on chromosomes 3, 4, 6, 7, 8, 9, 19, 20 and 22 located in 

MC3R, LEPR, ECT2, SH3GL2, KCNMA1, SPP1, PCK1, MMP9, PPP1CB, ACOX1, and 

IGFBP2 genes were identified. Some of the genes that were found are consistent with some 

previous studies related to egg weights. According to pathway analysis, 28 pathways from 

gene ontology and biological pathways were associated with the egg weight (P˂0.01). 

Among these pathways, the regulation of feeding behavior, positive regulation of the 

apoptotic process, positive regulation of protein phosphorylation, osteoblast differentiation, 

positive regulation of gluconeogenesis, cell-cell junction, and focal adhesion have important 

functions in creating the egg weight and process production through the development and 

ovulation of the oocytes, the formation of albumen, and the formation of eggshell. 

 

Conclusions 

 In total, this study supported previous results from GWAS of egg weights, also revealed 

additional regions in the chicken genome associated with these economically important 

traits, using these findings could potentially be useful for genetic selection in the breeding 

programs. 
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 چکیده

. اسلا  ملار  ورشپلار در نلااادی اصلالاح اهداف ترینمهم از یکی اقتصادی مهم صفات بر مؤثر اثر بزرگ هایژن اساییشن: هدف

 های ژنلای ملاؤثر بلار صلافاتشناسایی جایگاه برای ژنی هایمجموعه آنالیز اساس بر یپاوهش حاضر به منظور مطالعه پویش ژنوم

  .اس  بوده بالا تراکم با ژنومی هایآرایه از ستفادهابا  نااد رُد آیلند رِد مر وزن تخممرتبط با 

 Figshare برخط ژنومی ذخیره پایگاه از هانمونهمر  مرتبط با وزن تخم ژنوتیپی و فنوتیپی هایرکورد اطلاعات :هاروشمواد و 

ها به طبقات دار با ژن، ارتباط ژنیهای معنSNPتعیین مکان آنالیز پویش کل ژنومی بر پایه آنالیز مسیر در سه مرحله . شد استفاده

 بلارای ژنومی پویشمطالعه بر این اساس،  شود.عملکردی و مسیرهای بیوشیمیایی و پویش کل ژنومی بر پایه آنالیز مسیر انجام می
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 انجام GenABEL برنامه مر  در قطعه 1078هفتگی در  80 و 72 ،66 ،56 ،36 ،28گذاری و تخم اولین در مر تخم وزن صفات

 دسلا  پلاایین یلاا بالادسلا  کیلوباز 20 یا و داخل در ی کهدارهای معنیژن biomaRt2 افزاری نرم بسته از استفاده سپس با. شد

 بلاا R برناملاه goseq افلازاری نرم بسته با ژنی مجموعه تفسیر. در نهای  شناسایی گردید ،قرار داشتنددار معنی SNP نشانگرهای

 ،GO، KEGG هلاایپایگلااه طریلاق از هلاای کاندیلاداو ژن انتخلاابی مناطق به نزدیک هایژن ژیکیبیولو عملکرد شناسایی هدف

DAVID و PANTHER شد انجام. 

 شلادند شناسلاایی 22 و 20 ،19 ،9، 8، 7، 6، 4 ،3 هایکروموزوم روی واقع نوکلئوتیدی تک نشانگر 9 تعداد پاوهش این در نتایج:

 و MC3R ،LEPR  ،ECT2، SH3GL2، KCNMA1، SPP1، PCK1، MMP9، PPP1CB، ACOX1هایژن با که

IGFBP2 مرتبط با وزن تخلام پیشیندار با مطالعه معنیژنومی در مناطق  شده شناسایی ینشانگرهااز این  تعدادی. بودند مرتبط-

ملار  شناسلاایی ت وزن تخممسیر هستی شناسی ژنی و بیوشیمیایی با صفا 28مجموعه ژنی تعداد  تفسیر. در ندخوانی داشتهممر  

 Regulation of feeding behavior،Positive Regulation of apoptotic(. از ایلان بلاین، مسلایرهایP˂0.01شلاد  

process،Positive regulation of protein phosphorylation osteoblast differentiation ،Positive 

regulation of gluconeogenesis، Cell-cell junction وFocal adhesion وزن ارتبلااط بلاا  در را مهمی هایعملکرد

 بلار ملار  تخلام پوسته تشکیل و آلبومین پروتئین تشکیلاندازی، رشد اووسی  و تخمک طریق از مر  تخم تولید فرآیندمر  و تخم

 .داشتند عهده

 یژنوم مناطق شناسایی و مر وزن تخم صفات یژنوم پویش نتایج حاصل از مطالعه قبلی در زمینه تأیید به توجه با :گیرینتیجه 

 .د باشدمفی مر  ناادی اصلاح هایبرنامه ژنتیکی در انتخاب تواندمی تحقیق این هاییافته از جدید استفاده

 مر وزن تخم، شناسی هستی، یویش ژنومآنالیز مسیر، پ کلیدی: کلمات

 

 مقدمه

ای بسیار کهن دارد. ایران  پرشیا( یک امپراطوری بزرگ از طریق این کشور تاریخچهپرورش ماکیان در ایران و انتشار آن از          

Mohammadifar  میلادی بود و از هند  دهلی( تا دریاهای سیاه و مدیترانه گسترده بود 7قبل از میلاد تا تقریبا قرن  5قرن 

and Mohammadabadi 2017)ها برای حمل و نقل ان در محل تقاطع راهو بعد از آن، در قرون وسطی ایر . در آن زمان

های زیادی در حوالی ایران محصولات، از قبیل ماکیان از شرق به غرب، هم از طریق خشکی و هم از طریق دریا قرار داش . جنگ

 .Shahdadnejad et al  های ماکیان را تسهیل کردها نیز توسعه و گسترش جمعی و کشورهای همسایه در طی این دوره

 (. برZandi et al., 2014های باستان تأیید کرده اس   های باستان شناسی حضور ماکیان را در ایران در زمان. حفاری(2016
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اند: دو کشف در تپه یحیی های یاف  شده در ایران در سه منطقه وجود داشتهاستخوان West and Zhou اساس تحقیقات 

 Tepe Yahyaقبل از میلاد و دیگری در تخ   1000قبل از میلاد و  3900تا  3800متعلق به  (  جنوب شرقی ایران( به ترتیب

از طرفی،   (.Mohammadifar and Mohammadabadi 2018قبل از میلاد   1000سلیمان  شمال غربی ایران( متعلق به 

 Yousefi  قتصادی دارندهای امر  از طریق انتخاب پرندگان برتر سعی در افزایش تولید و کاهش هزینه کنندگاناصلاح 

Zonuz et al. 2013) . بین یک نشانگر  ارتباطهدف از مطالعات پویش ژنومی که به منظور شناساییSNP  و یک صف  با

اثر مستقیم بر فنوتیپ یک صف   با هاییجهش حامل هایژن یافتنباشد، استفاده از نشانگرهای با تراکم بالا در سطح ژنوم می

تواند برای انتخاب به کمک نشانگر مفید بوده و به درک مکانیسم . این اطلاعات میباشدمیی و یا بیماری تولیدی، تولیدمثل

صفات  برای Liu et al. (2018)های مورد استفاده در این تحقیق اولین بار توسط داده ولی صفات مورد مطالعه کمک نماید.مولک

اند که در آن تحقیق از آنالیز قرار گرفتهمورد مر  در اولین روز تولید، وزن تخم هفتگی و 80تا  28مر  از سن تخممرتبط با وزن 

داری و جلوگیری از خطای نوع اول استفاده های خطی مختلط تک نشانگری و از تصحیح بنفرونی برای تعیین آستانه معنیمدل

مر  در و وزن تخمهفتگی  56و  36در سنین  مر تخمدار مرتبط با وزن نشانگر تک نوکلئوتیدی معنی 15در مجموع  شده اس .

 Pértille et al., 2017; Huang etنظر و مطالعات مشابه  های مطالعه مورددر یافته. اس  شناسایی شدهگذاری اولین روز تخم

al., 2018 مشکل بالا بودن نرخ خطای نوع اول و بیش برآورد اثر نشانگرهای )SNP از ایرادات تحقیقات گردد. یکی مشاهده می

که پرهیز از خطای داری برای جلوگیری از بروز خطای نوع اول اس . در حالیمعنی مطالعات پویش ژنومی در نظر گرفتن آستانه

 .Peng et alشود  تر از آستانه میدار پایینهای دارای اثر معنیSNPنوع اول سبب افزایش خطای نوع دوم و در نظر نگرفتن 

2010 .) 

با استفاده از تجزیه و تحلیل  1ک جایگزین مناسب برای حل این مشکل، انجام مطالعات پویش کل ژنومی بر مبنای مسیری

یا یک ژن، ارتباط بین صف  مورد مطالعه و  SNPژنی اس . در واقع در این روش به جای انجام تجزیه برای یک  هایمجموعه

به عبارت دیگر پیوستگی . شودی که به طور عملکردی با هم مرتبط هستند بررسی میهای ژنتیکی در یک دسته یا گروه ژنواریان 

(. در حقیق  در این روش به دنبال Wang et al. 2011 گیرد دار با فنوتیپ، مورد آزمون قرار میبین یک مجموعه ژنی معنی

باشند، ولی اثر تجمعی آنها روی ارای اثرات متوسطی میدار نشده و دهایی هستیم که به تنهایی اثر آنها بر صف  مورد نظر معنیژن

ها حاصل شود، از مسیرهای زیستی به دار اس . برای اینکه بتوان تفسیر درستی از کنار هم قرار دادن این ژنصف  دارای اثر معنی

 & Mooneyشود  د استفاده میکنها در آنها یک یا چند هدف واحد را پیگیری میدار که عملکرد مجموع ژنعنوان بستری معنی

Wilmot 2015.) 

                                                           
1
pathway-based analysis 
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اوهای ید شیر گرتبط با تولمصفات  های ژنی رویمجموعه تفسیربا استفاده از  ژنومی بر مبنای مسیر پویش اخیراً مطالعه

جدید  ن کاندیدای مکانیژ 5دار و معنی KEGGمسیر بیوشیمیایی  1مجموعه ژنی و  4شناسایی  به شد، که منجر هلشتاین انجام

ز ا  تردی( کیفی  گوش  های(. در پاوهشی دیگر که با استفاده از دادهClancey et al. 2019  شد تولید شیر صف  با مرتبط

ای الاتری بربیر کارآیی ژنومی بر مبنای مسشده اس  که نتایج نشان داد روش پویش انجام  نلورنااد گوشتی یک جمعی  گاو 

تک ه پای بر میویش ژنوپنسب  به آنالیز صفات مرتبط با کیفی  گوش  معماری ژنتیکی  از یدرک بهتر یافتن مناطق ژنومی و

ی های ژنی و مسیرهای زیست(. هدف از انجام پاوهش حاضر، تجزیه و تحلیل مجموعهBraz et al. 2019داش    نشانگری

بر  براساس پویش کل ژنومو  600Kهای از تراشه با استفاه رِد آیلند نااد ردُدر سنین مختلف مر   مر تخممرتبط با صفات وزن 

 شد.زیادی با تواند دارای اهمی ها از دیدگاه علمی و اقتصادی میشناسایی این جایگاهباشد. مبنای مسیر می

 

 هامواد و روش

تبط با صفات مر وتیپیوردهای فنهای ژنومی همراه با رکتراشههای تعیین ژنوتیپ با استفاده از در این پاوهش ابتدا فایل

، Dryad ،NABIC ،Zenodoهای ژنومی  ای عمومی دادههای ذخیرهو در پایگاهمر  که مربوط به گونه مر  بود وزن تخم

Animal Genome ،Figshareازای  د. در نهبندی انجام ش( ذخیره شده بودند، استخراج و بر حسب اطلاعات مفید گروه 

و وزن تخم  80، 72، 66، 56، 36 ،28 هایهفته در مر تخم وزن با مرتبط رِد آیلند رُد نااد ر لاین خالص م یازدهم نسل اطلاعات

 برخط ز سای فنوتیپی نیز ا بی به اطلاعات رکوردهایبرای دستیا(. Liu et al. 2018استفاده گردید  گذاری مر  در اولین تخم

 https://figshare.com/articles/Genome-wide_Association_Analysis_of_Age-Dependent 

_Egg_Weights_in_Chickens/5844420.92حاصل از  هپرند نمونه 1078تعداد شامل  فنوتیپی اطلاعات ( استفاده گردید 

 هایتراشه از استفاده باها نمونه DNA. اس مر  انتخاب شده که در طول سالیان متوالی برای تولید تخمبود  مر  801و  خروس

600K  استاندارد پروتکل اساسبر Affymetrix 580961 ژنوتیپ تعیین نامکا شده طراحی هایآرایه. شده بودند تعیین ژنوتیپ 

 294705 مونه مر  و تعدادن 1063تعداد  مپیوتیشنیو ا کیفی  کنترل از بعد .آوردمی فراهم را مر  در SNP نشانگری جایگاه

SNP ها با یپارتباط فنوت جه  .ماندند باقی سازی مجموعه ژنیغنیر پایه روش مطالعه پویش کل ژنومی ب آنالیزهای برای

تک صفته  ف  مدله و Rهای نرم افزاری برنامه ( از بستهGenABEL  Aulchenko et al. 2007افزار ها از نرم ژنوتیپ

 برای آنالیز پویش ژنومی استفاده گردید. 
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ایه تجزیه پاساساً آنالیز پویش ژنومی بر  :(GSEA-SNP) های ژنیآنالیز پویش کل ژنومی براساس مجموعه

ها به طبقات ارتباط ژن (2دار با ژن های معنیSNP( تعیین مکان 1گردد: های ژنی در سه مرحله انجام میو تحلیل مجموعه

 ( پویش کل ژنومی بر پایه آنالیز مسیر3یمیایی شعملکردی و مسیرهای بیو

بود با استفاده از بسته نرم افزاری  05/0آنها کمتر از  P-valueهایی که مقدار SNP ها:ها با ژنSNPتعیین مکان 

biomaRt2  Durinck et al. 2009 در محیط )R   نسخه و با استفاده از ژنوم مرجع مر GRCg6aهایی که نشانگر ( به ژن

SNP  مورد نظر در داخل آن ژن و یاkb20  ها شامل کد، ارتباط داده شدند  تمامی ژنبالادس  یا پایین دس  آن ژن قرار داش-

دار به شمار باشد، ژن معنی 05/0دار در سطح معنی SNPکننده و کاذب(. در این مرحله ژنی که حداقل حاوی یک کننده، غیرکد

 آید.می

جه  تعیین طبقات عملکردی ژنی و مسیرهای  ها به طبقات عملکردی و مسیرهای بیوشیمیایی:ارتباط ژن

 5از  GO2MSIG( استفاده شد. برنامه GO2MSIG  Powell 2014دار از نرم افزار های معنیلیکی و تنظیمی ژنمتابو

(، /GO  http://www.geneontology.org/) ،KEGG  http://www.genome.jp/keggهای اطلاعاتی شامل پایگاه

Panther  http://www.pantherdb.org ،)Metacyc  http://www.metacyc.org و )Reactome 

 http://www.reactome.org علاوه براین از پایگاه نمائیدبیوشیمیایی استفاده می مسیرهای و عملکردی طبقات تعیین ( جه .

. در این مرحله فرض بر های ژنی استفاده گردیدبرای تعیین بهتر دس   DAVID (http://david.abcc.ncifcrf.gov)برخط 

های هایی که برخی از ویاگیتوانند به عنوان یک گروه از ژنگیرند میه در یک طبقه عملکردی قرار میهایی کاین اس  که ژن

یندهای زیستی، عملکرد مولکولی و اجزای سلولی در نظر ایند هستی شناسی شامل فرافر 3خاص و مشترک دارند مانند شرک  در 

 گرفته شوند. 

با مر  وزن تخمصفات  مرتبط بادار مسیرهای عملکردی های معنیتباطار پویش کل ژنومی بر پایه آنالیز مسیر:

مسیرهای عملکردی که تعداد  value-Pمورد آزمون قرار گرف .  s exact test’Fisherو آماره  2استفاده از توزیع فوق هندسی

k محاسبه شد: 1دار در آن قرار دارد براساس رابطه ژن معنی 

 

 (1رابطه  

 

                                                           
2
Hypergeometric 
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دار مرتبط با های معنیاد کل ژنبرابر با تعد Sدار در طبقه عملکردی، های معنیبا تعداد ژناس  برابر  kدر این رابطه، 

های موجود در مسیر عداد کل ژنبرابر با ت mهایی که در این مطالعه آنالیز شدند و برابر با کل تعداد ژن Nصفات مورد بررسی، 

 R( در محیط نرم افزار goseq  Young et al. 2010سازی مجموعه ژنی با استفاده از بسته نرم افزاری ه غنیعملکردی. تجزی

 هایپایگاه از آمده دس  به هایژن عملکرد بهتر تفسیر برای کند.استفاده می هندسی از آزمون فوق goseqانجام گردید. بسته 

  UniProtKB (http://www.uniprot.org)و GeneCards (http://www.genecards.org) آنلاین اطلاعاتی

 .شد استفاده

 

 نتایج و بحث

رِد در جدول  آیلند های توصیفی رکوردهای فنوتیپی مربوط به صفات وزن تخم مر  در سنین مختلف در مر  نااد رُدآماره

 طبقات شناسایی جه  ژنی مجموعه و سازی غنی تحلیل و تجزیه با ژنومی کل پویش مطالعه پاوهش این ارائه شده اس . در 1

های منهتن پلات .گردید انجام ردُ آیلند رِد نااد مر  در سنین مختلف مر وزن تخم با مرتبط مولکولی کارهای و ساز و عملکردی

 ارائه شده اس . 1 مر  در سنین مختلف در شکلمرتبط با وزن تخم

 نویسی حاشیه ژن 16878 از ژن 15012 تعداد: 3SNP-GSEAهای کاندیدا با استفاده از تجزیه شناسایی ژن

 حداقل یعنی بودند، داریمعنی اثر دارای ژن 1186 تعداد میان در این که شد داده پوشش SNPنشانگرهای  وسیله به مر  در شده

 به هاژن این گرف . ارقر kb 20 فاصله تا ژن این دس  پایین بالا یا در یا و داخل در 05/0 از کمتر P-value با نشانگر یک

-ژن باقیمانده و شدند انتخاب GSEA-SNP تجزیه برای مر  در سنین مختلفوزن تخم صفات با مرتبط دارمعنی هایژن عنوان

 .گرفتند قرار استفاده مورد ایزمینه پس هایژن عنوان به ها

هستی شناسی  فرایند زیستی، عملکرد  طبقات 975ای مختلف شامل های دادههای ژنی حاصل از پایگاهتعداد مجموعه

 شود، طبقاتمی مشاهده 8تا  2جداول  در که بود. همانطور PANTHERمسیر بیوشیمیایی  84مولکولی و اجزای سلولی( و 

مرتبط با  صفات با PANTHERو مسیرهای  سلولی اجزای زیستی، عملکرد مولکولی، فرایندهای شناسی هستی در عملکردی

 گزارش داشتند ژن 500 از کمتر و ژن 3 شامل بیش از بیوشیمیایی که مسیرهای(. P˂0.01  هستند ارتباط رایدا مر وزن تخم

 مر  در سنین مختلف ارائه شده اس .های کاندیدای مرتبط با صفات وزن تخمژن 2همچنین در جدول . اندشده

 

                                                           
3 Gene Set Enrichment Analysis- SNP 
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 های توصیفی صفات وزن تخم مرغ در سنین مختلفآماره .1جدول 

Table 1. Descriptive statistics of egg weight traits at different ages 

 حداکثر

Max 

 

 حداقل

Min 

 

 ضریب تنوع

CV 

 

 انحراف معیار

SD 

 

 میانگین

Mean 

 

 تعداد

Number 

 

 )گرم( صفت

Trait (gr)  

 مرغ در اولین روزوزن تخم 1052 42.44 5.06 11.92 17.00 75.00

First egg weight (FEW)  

 هفتگی 28مرغ در وزن تخم 1063 57.19 3.47 6.07 46.80 68.80

Egg weight at 28 

(EW28) 

 هفتگی 36مرغ در وزن تخم 1063 59.35 3.28 5.53 54.00 69.70

Egg weight at 36 

(EW36) 

 هفتگی 56مرغ در وزن تخم 1027 60.98 4.54 7.44 35.50 77.00

Egg weight at 56 

(EW56) 

 هفتگی 66مرغ در وزن تخم 960 60.83 4.50 7.39 42.00 78.00

Egg weight at 66 

(EW66) 

 هفتگی 72مرغ در وزن تخم 847 60.97 4.50 7.39 42.00 86.00

Egg weight at 72 

(EW72) 

 هفتگی 80مرغ در وزن تخم 852 62.33 5.07 8.13 39.00 84.00

Egg weight at 80 

(EW80) 
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 و مسیرهای شناسی هستی مختلف عملکردی طبقات: هفتگی 28گذاری و تخم وزن تخم مرغ در اولین

PANTHER از مسیرهای هستی س .ارائه شده ا 4و  3هفتگی در جداول  28و سن تولید مر  در اولین روز مرتبط با وزن تخم-

که جزء فرآیندهای  دس  آمدب positive regulation of apoptotic processمر ، مسیر دار مرتبط با وزن تخمشناسی معنی

-تباط را با وزن تخمبیشترین ار KCNMA1و  ECT2های های کاندیدای موجود در این مسیر، ژناز میان ژنباشد. می زیستی

موس و رحم( در نوم، ایستوک   مگهایی از اویدای که با هدف آنالیز ترانسکریپتوم در تخمدان و بخشمر  نشان دادند. در مطالعه

تشکیل آلبومین دارای  دار مرتبط باهای کاندیدا معنیجزء ژن ECT2زمان تشکیل تخم مر  انجام گرفته شده اس ، ژن  طول

fold change 2/3  بود Sah & Mishra 2018.)  همچنین ژن کاندیدایKCNMA1 ه ژنی های این مجموعدر بین ژن

الکتریکی غشاء  ر پتانسیلا تغیییک کانال پتاسیمی اس . این کانال بقرار داش  و محصول این ژن، پروتئینی به همین نام اس  که 

ریکی در دو عادل الکتتقراری شود و سبب برو یا با افزایش غلظ  درون سلولی کلسیم باز شده و پتاسیم به درون سلول وارد می

 در مر ل پوسته تخمتشکی با تبطمر کاندیدای هایژن شناسایی هدف با دیگری مطالعه در (.UniProtKB شود طرف غشاء می

همچنین در  (.Duan at al. 2015  نمودند گزارش مر پوسته تخم با KCNMA1 ژن بین داریمعنی ارتباط گذارتخم مرغان

گذار، مهای مر  تخینهای انتخاب در لا( با مطالعه پویش کل ژنومی جه  شناسایی نشانهet al.  Boschiero  2018مطالعه

 های مرتبط با رشد عضله گزارش کردند. جزء ژن KCNMA1ایژن کاندید

 bicellular tight junctionتوان به مسیرمر  میدار مرتبط با وزن تخماز مسیرهای دیگر فرآیندهای زیستی معنی

assembly های کاندیدای دار در این مسیر ژنهای معنیاشاره کرد. از بین ژنMPP5  وCLDN3 لی در ارتباط در مطالعات قب

ای و ماتریکس خارج در هموستازی فیبرهای ماهیچه MPP5از جمله  MPPهای خانواده اند. ژنمر  گزارش شدهبا وزن تخم

های همبند و توانند با تخریب باف می MPPهای خانواده نمایند. همچنین گزارش شده اس  ژنسلولی نقش مهمی ایفاء می

. جایگاه ژنی (Gencards ای شوند ماهیچه ای موجب بازسازی ماتریکس خارج سلولی فیبرهایکلاژنی اطراف فیبرهای ماهیچه

MPP5 های تح  انتخاب ناادهای مر  مصری گزارش شده اس   جزء مکانWalugembe 2019 همچنین ژن کاندیدای .)

CLDN3 ش شده اس   در ارتباط با صف  بازدهی خوراک مصرفی  باقیمانده خوراک مصرفی( در مر  گزارSell-Kubiak et 

al. 2017 .) 
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 مرغدار با صفات وزن تخممعنی SNP. ارتباط نشانگرهای 2جدول

Table 2. Association significant SNPs with egg weight traits 

 موقعیت ژنی

Position 

gene 

 صفت مرتبط

Related-trait 

 ژن کاندیدا

Candidate 

gene 

 انتهای ژن

Gene end 

(bp) 

 شروع ژن

Gene start (bp) 

 کروموزوم

Chromosome 

 

Promoter EW56, EW66 PPP1CB 27359503 27329699 3 

Promoter FEW SPP1 45669023 45655850 4 

Intron FEW, EW28, 

EW56 

KCNMA1 14648816 14211114 6 

Promoter EW66 IGFB2 23328028 23252168 7 

Intron EW72, EW80 LEPR 28717255 28687054 8 

Promoter FEW, EW28 ECT2 19406302 19381072 9 

Intron FEW, EW36 CLDN3 857198 855484 19 

Promoter EW28 PCK1 11562277 11554555 20 

Promoter EW72, EW80 MC3R 12062990 12062013 20 

Exon EW36 MMP9 10576665 10572557 20 

Intron EW66 SFRP1 2888842 2877954 22 

 

بود. ژن  SPP1ندیدای کا و شامل ژن osteoblast differentiationمر  مسیر دار دیگر مرتبط با وزن تخممسیر معنی

SPP1   که نام دیگر آن استئوپتینOPNموش از  ستخوان در انسان وها و تشکیل اباشد و در فسفریله کردن گلیکوپروتئین( می

داری بین ط معنی( ارتباDunn et al.  2009. در مطالعه (Gencards)دارد طریق تفرق سلولهای استئوبلاس  نقش کلیدی 

-ارتباط معنی گزارش کردند. رِد را آیلند گذار رُدمر  در نااد تخمبا صف  تشکیل ماتریکس پوسته تخم SPP1چند شکلی در ژن 

ده شار لگهورن گزارش گذو مر  تخم های مر  گوشتی کاپبا صف  وزن بدن در لاین SPP1ژن  داری بین چند شکلی موجود در

گذاری با ولین تخم( بین وزن بدن در ا40/0 ±07/0(. با توجه به همبستگی ژنتیکی متوسط  Bennett et al. 2006اس   

-میSPP1 جه گرف  که ژن توان نتی(، میTongsiri et al. 2015مر  در مرغان نااد رُد آیلند رِد  صفات مرتبط با وزن تخم

 مر  تولیدی تأثیرگذار باشد.بر وزن تخمتواند 
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مکان  X. محور پلات منهتن برای صفات مرتبط با وزن تخم مرغ در سنین مختلف مرغ رد ایلند رد .1شکل 

 P-valueارزش  10منفی لگاریتم بر مبنای  Yها و محور نشانگرهای روی کروموزوم

Figure 1. Manhattan plot for related to egg weight in different age in Rhode Island Red 

chicken. X axis, SNPs positions on chromosomes, Y axis, -Log10 P-value 
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 positive regulation ofتوان به گذاری میمر  در سنین اولیه تخماز مسیرهای مهم مرتبط با وزن تخم

gluconeogenesis ،Protein dephosphorylation  وCell junction های کاندیدای اشاره کرد که حاوی ژنPCK1 ،

CTDSPL وXIRP1 گذار، ناحیه ژنومی مرتبط با وزن های انتخاب در مرغان تخمای با هدف شناسایی نشانهبودند. در مطالعه

  (.Dong et al. 2019شناسایی شده اس    PCK1مر  شامل ژن تخم

ساس مدل خطی د که براآیلند رِ مر  تولیدی در کل دوره مر  نااد ردُلی پویش ژنومی مرتبط با تعداد تخمی قبدر مطالعه 

مر  تولیدی منطقه تخم ( در ارتباط با تعدادGGA1 1روی کروموزوم  Mb 61/4مختلط تک متغیره انجام شده بود، در ناحیه 

حیه قبلی( در پاوهش حاضر کیلو باز بالادس  نا 41(ه شناسایی شده که با منطق (Liu et al. 2019 دار گزارش شده بود معنی

هی نه و بازدفی روزاهای کاندیدای مرتبط با خوراک مصردر مطالعه پویش کل ژنومی با هدف شناسایی ژن همخوانی داش .

داری بین تباط معنیار ارذگگذاری در مرغان تخمخوراک شامل باقیمانده خوراک مصرفی و ضریب تبدیل خوراک در طول دوره تخم

سکریپتومی با استفاده (. همچنین در آنالیز ترانWolc et al. 2013با باقیمانده خوراک مصرفی گزارش نمودند   CTDSPLژن 

های گوشتی جهبا رشد و صفات لاشه مرتبط با تفرق و تکثیر سلولی در جو XIRP1، ژن کاندیدای RNA-Seqاز تکنیک 

 (.Chen et al. 2015گزارش شده اس   

 وزن با مرتبط PANTHER مسیرهای و شناسی هستی مختلف عملکردی طبقاتهفتگی:  36مرغ در وزن تخم

 positive regulation of proteinشاید بتوان مسیر . اس  شده ارائه 5جدول  در هفتگی 36 سن در مر تخم

phosphorylation های هدف مر  دانس . در این مسیر پروتئیند تخمرا یکی از مهمترین مسیرهای مؤثر بر فرآیند تولی

دار در این مسیر های معنیدارد. از بین ژن سلولی فرایندهای از بسیاری در مهمی نقش پروتئین شوند. فسفریلاسیونفسفریله می

با صفات تولید  های کاندیدای مرتبطاز جمله ژن MMP9را نام برد. ژن کاندیدای  MMP9توان ژن مر  میمرتبط با وزن تخم

-در توسعه فولیکول تخمدانی و تخمک MMP9(. بطوریکه افزایش بیان ژن کلیدی  Zhu & Jiang 2014مر  اس   تخم

 اندازی گزارش شده اس 
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 گذاری تخم اولین در مرغ تخم وزن با مرتبط دارمعنی ژنی هایمجموعه سازیغنی تحلیل و تجزیه .3 جدول

Table 3. Gene set enrichment analysis significantly associated with first egg weight 

کد هستی 

 شناسی

GO ID 
 

نام مسیر )براساس سلسله 

 مراتبی(
GO Term  

های کل ژن

موجود در 
Term 

No. genes in 

the GO term 

های کاندیدای در هر ژن
Term 

 

Candidate genes in 

each of the Term 

 p-ارزش

 تصحیح شده
Adjusted p-

value 
 

Biological process 

 فرایند زیستی
    

GO: 070830 Bicellular tight junction 

assembly 

4 CLDN1, CLDN3, 

ECT2, MPP5 

1.21E-05 

GO: 0030036 Actin cytoskeleton 

organization 

8 BCL6, DNAJB6, 

WASF2, CORO1C, 

DOCK2, FLNB, 

PALLD, XIRP1 

2.45E-03 

GO: 0001649 Osteoblast differentiation 8 IBSP, IFT80, NOG, 

PSMC2, RRAS2, 

SPP1, SEMA7A, 

TMEM119 

1.96E-03 

GO: 0043065 Positive regulation of 

apoptotic process 

11 BCL6, BID, BARD1, 

RNPS1, CSRNP3, 

CTLA4, ECT2, FRZB, 

KCNMA1, RHOB, 

ERBB4 

4.29E-06 

GO: 0010762 Regulation of fibroblast 

migration 

3 WDPCP, CORO1C, 

RAC1 

4.18E-03 

Molecular Function 
 عملکرد مولکولی

    

GO: 0008565 Protein transporter activity 8 USO1, VPS29, AP1S3, 

COG2, IPO13, IPO7, 

KPNA4, KPNA5 

4.08E-03 

Cellular component 
 اجزای سلولی

    

GO: 0005911 Cell-cell junction 9 WASF2, WTIP,  

CLIC4, LCP2, 

MAGI3, NRCAM, 

PKD2, SLC2A2, 

TENM2 

2.05E-03 

 اند.مر  به شکل ایتالیک و هایلای  مشخص شدههای کاندیدای مرتبط با صف  وزن تخمژن
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 هفتگی 28 سنین در مرغ تخم وزن با مرتبط دارمعنی ژنی هایمجموعه سازیغنی تحلیل و تجزیه .4 جدول

Table 4. Gene set enrichment analysis significantly associated with egg weight at 28 week 

of age 

کد هستی 

 شناسی

GO ID 
 

 نام مسیر )براساس سلسله مراتبی(
GO Term  

های کل ژن

موجود در 
Term 

No. genes in 

the GO term 
 

های کاندیدای در هر ژن
Term 

 

Candidate genes in 

each of the Term 

 

 p-ارزش

 تصحیح شده
Adjusted p-

value 
 

Biological process 

 فرایند زیستی
    

GO: 045722 Positive regulation of 

gluconeogenesis 

3 ARPP19, PCK1, PTPN2 3.41E-02 

GO: 0071333 Cellular response to glucose 

stimulus 

4 NOX4, SIN3A, 

PIK3CA, PCK1 

8.84E-04 

GO: 0006470 Protein dephosphorylation 4 CTDSPL, FBXW11, 

BTRC, UBLCP1 

9.76E-04 

GO: 0043065 Positive regulation of apoptotic 

process 

11 BCL6, BID, BARD1, 

RNPS1, CSRNP3, 

CTLA4, ECT2, FRZB, 

KCNMA1, RHOB, 

ERBB4 

6.58E-03 

Molecular Function 
 عملکرد مولکولی

    

GO: 0004712 Protein 

serine/threonine/tyrosine kinase 

activity 

4 AURKA, PRKAA2,  

RELN, TNK2 

3.16E-04 

Cellular component 
 اجزای سلولی

    

GO:0030054 Cell junction 11 EPB41, GABRE, 

GABRD, GTF2A2, 

GPHN, GRIN2B,  

GLRA3, NFIA, SDK1, 

TENM2, XIRP1 

7.43E-04 

GO: 0005911 Cell-cell junction 9 WASF2, WTIP,  CLIC4, 

LCP2, MAGI3, 

NRCAM, PKD2, 

SLC2A2, TENM2 

2.93E-03 

PANTHER Pathways 

  PANTHER مسیرهای

    

P00021 FGF signaling pathway 7 FGF12, MAP2K2, 

PLCG2, FGF13, 

MAP2K4, PIK3C2G, 

PRKCZ 

1.22E-02 

 اند.مر  به شکل ایتالیک و هایلای  مشخص شدههای کاندیدای مرتبط با صف  وزن تخمژن

 



(1399، پاییز 3، شماره 12مجله بیوتکنولوژی کشاورزی )دوره       

106 

Agricultural Biotechnology Journal; Printing ISSN: 2228-6705, Electronic ISSN: 2228-6500 

 

 

 هفتگی 36 سنین در مرغ تخم وزن با مرتبط دارمعنی ژنی هایمجموعه سازیغنی تحلیل و یهتجز .5 جدول

Table 5. Gene set enrichment analysis significantly associated with egg weight at 36 week 

of age 

 کد هستی شناسی

GO ID 
 

نام مسیر )براساس سلسله 

 مراتبی(

GO Term  

های کل ژن

در موجود 
Term 

No. genes in 

the GO term 

های کاندیدای در هر ژن
Term 

 

Candidate genes in each 

of the Term 

 p-ارزش

 تصحیح شده
Adjusted p-

value 
 

Biological process 

 فرایند زیستی
 

    

GO: 0006886 Intracellular protein transport 8 GRIK2, MYO6, PDCD6, 

RPH3A, RHOB, STX16, 

STX18, SNX6 

2.48E-03 

GO: 0035994 Response to muscle stretch 4 RAF1, JUN, PXN, 

SLC8A1 

7.93E-04 

GO: 0006915 Apoptotic process 10 BID, TRAF7, WWOX, 

BIRC6, EGLN3, 

FGFR3, MAP3K8, 

PDCD6, TGFBR2, TP63 

4.59E-04 

GO: 0001934 Positive regulation of protein 

phosphorylation 

6 ROCK2, WDFY2, 

DVL1, FLCN, MMP9, 

PRR5 

1.61E-001 

Molecular Function 
 عملکرد مولکولی

    

GO: 0005515 Protein binding 9 CDH2, CNTN1, ITGB1, 

LEPRE1, MYO6, 

KCNMA1, TENM1, 

TGFBR2, ETS1 

3.12E-04 

GO:0044877 Protein complex binding 4 FLCN, LEPRE1, 

KCTD5, KCTD2 

4.41E-03 

Cellular component 
 اجزای سلولی

    

GO: 005923 Bicellular tight junction 9 CLMP, BVES, CLDN1, 

CLDN16, CLDN19, 

CLDN3, ECT2, MPP7, 

PARD3  

9.83E-07 

GO: 0005911 Cell-cell junction 9 WASF2, WTIP,  CLIC4, 

LCP2, MAGI3, NRCAM, 

PKD2, SLC2A2, 

SLC2A6 

4.45E-06 

PANTHER Pathways 

  PANTHER  مسیرهای

    

P00021 FGF signaling pathway 7 FGF12, MAP2K2, 

PLCG2, FGF13, 

MAP2K4, PIK3C2G, 

PRKCZ 

3.80E-02 

 اند.مر  به شکل ایتالیک و هایلای  مشخص شدههای کاندیدای مرتبط با صف  وزن تخمژن
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 و apoptotic processتوان به مسیر هفتگی می 36مر  در سن مرتبط با وزن تخم داراز دیگر مسیرهای اصلی معنی

intracellular protein transport های کاندیدای های کاندیدای موجود، ژناشاره کرد. از میان ژنFGFR3 ،TGFBR2  و

SNX6 ژن کاندیدای  داری بینمر  بودند. ارتباط معنیدار با وزن تخمدارای بیشترین ارتباط معنیFGFR3  با رشد و توسعه

 .Jebessa et al  دارد بدن در سلولی توسعه و تکثیر در کلیدی عضلات اسکلتی در مر  گزارش شده اس ، که این ژن نقش

 در صف  ضریب تبدیل خوراک مصرفی با TGFBR2 کاندیدای ژنبین چندشکلی موجود در داری ارتباط معنیهمچنین  (.2018

 نقش بدن در اندوکرینی سیستم عملکرد و توسعه در TGFBR2 کاندیدای ژن (.Rasal et al. 2015  اس  هشد گزارش مر 

مر  در مرغان نااد ردُ آیلند با توجه به همبستگی ژنتیکی متوسط بین وزن بدن با صفات مرتبط با وزن تخم .(GeneCardsدارد  

 مر  تولیدی تأثیرگذار باشد.تواند بر وزن تخممی TGFBR2ژن توان نتیجه گرف  که (، میTongsiri et al. 2015رِد  

ام برد که حاوی را ن Cell-cell junctionاز مسیرهای مهم در بخش اجزای سلولی هستی شناسی، شاید بتوان مسیر 

لی ی نقش انتقاباشد که داراعضو می 23با  SLCاس  و جزئی از خانواده ژنی  SLC2A2و  SLC2A6های کاندیدای ژن

 طیف وسیع ولین، جذبرشح انستین، تدهی پرولاکای از قبیل سیگنالهای بیولوژیکی بسیار گستردههستند. این خانواده ژنی نقش

جه به طیف فعالیتی وسیعی (. با توUniProtKBاز مواد مغذی، سنتز هورمون تیروئید و مسیرهای متابولیکی مختلف دیگر دارند  

پذیر نیس .  اصی امکانوژیکی خهای انتخابی این خانواده ژنی به مسیر بیولژنی، اختصاص دقیق ژن های انتخابی این خانوادهژن

لط تک ل خطی مختساس مدی قبلی پویش ژنومی صفات مرتبط با وزن تخم مر  روی مر  نااد رُد آیلند رِد که برادر مطالعه

( GGA1  1کروموزوم  هفتگی روی 36ن تخم مر  در سن در ارتباط با وز اس انجام شده  GEMMAمتغیره بوسیله نرم افزار 

شده در پاوهش  ساییکه با منطقه شنا (Liu et al. 2018اس   گزارش شده  51/169تا  42/162در ناحیه  kb 90یک ناحیه 

 حاضر همخوانی داش .

 PANTHERو مسیرهای  شناسی هستی مختلف عملکردی طبقات: هفتگی 66و  56مرغ در سن وزن تخم

که جزء مسیرهای  focal adhesionمسیر  ارائه شده اس . 7و  6هفتگی در جداول   66و  56مر  در سن تبط با وزن تخممر

نی بود که از این بین ژن ژن در این مجموعه ژ 10بدس  آمد حاوی  هفتگی 66و  56مر  در سنین وزن تخمدار مرتبط با معنی

اس  که  فسفاتاز روتئینجزو خانواده ژنی پ PPP1CBژن  در نظر گرف . مر تخموزن مرتبط با توان را می PPP1CBکاندیدای 

 (.(UniProtKB دارد نقش گلوکز متابولیکی فرآیندهای درو  پروتئین سنتزکوژن، متابولیسم گلی، تقسیم سلولینقش کلیدی در 

  .(Zappaterra 2017  ط با صفات عملکردی گزارش شده اس مرتب PPP1CBژن کاندیدای 
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 هفتگی 56 سنین در مرغ تخم وزن با مرتبط دارمعنی ژنی هایمجموعه سازیغنی تحلیل و تجزیه .6 جدول

Table 6. Gene set enrichment analysis significantly associated with egg weight at 56 week 

of age 

 کد هستی شناسی

GO ID 
 

 نام مسیر )براساس سلسله مراتبی(
GO Term  

های ژن کل

موجود در 
Term 

No. genes in 

the GO 

term 

های کاندیدای در هر ژن
Term 

 

Candidate genes in each 

of the Term 

 p-ارزش

 تصحیح شده
Adjusted 

p-value 
 

Biological process 

 فرایند زیستی
    

GO: 0006486 Protein glycosylation 7 NPC1, ST3GAL3, 

B3GNT4, GALNT16, 

WBSCR17, FUT11, 

TRIP11  

3.02E-04 

GO: 0018108 Peptidyl-tyrosine 

phosphorylation 

6 EPHA3, EPHB6, ROS1, 

FGFR2,  MAP2K2, 

PTPN6  

1.03E-03 

GO: 0048146 Positive regulation of fibroblast 

proliferation 

5 PDGFC, PDGFA, 

RNASEH2B, SIRT6, 

ZMIZ1 

1.03E-03 

Molecular Function 
 عملکرد مولکولی

    

GO: 0005515 Protein binding 9 CDH2, CNTN1, ITGB1, 

LEPRE1, MYO6, 

KCNMA1, TENM1, 

IGFBR2, ETS1 

6.28E-06 

Cellular component 
 اجزای سلولی

    

GO:0005925 Focal adhesion 10 ARF1, LIMS2, LPP, 

LIMK1, RAB21, 

SLC9A3R2, DOCK7, 

PPP1CB, PPP1CC,  

RHOB  

1.98E-03 

PANTHER Pathways 

  PANTHER  مسیرهای

    

P00021 FGF signaling pathway 7 FGF12, MAP2K2, 

PLCG2, FGF13, 

MAP2K4, PIK3C2G, 

PRKCZ 

1.65E-04 

 اند.مر  به شکل ایتالیک و هایلای  مشخص شدههای کاندیدای مرتبط با صف  وزن تخمژن

 

دار از دیگر از مسیرهای فرایندهای زیستی با تعداد سه ژن معنی cellular response to estrogen stimulusمسیر 

 شناسایی هدف با لگهورن نااد مرغان در ژنومی کل پویش مطالعه مر  شناسایی شد. درمسیرهایی بود که در ارتباط با وزن تخم

(. Li et al. 2012  اس  شده گزارش مر تخم لیدتو با مرتبط SFRP1 کاندیدای ژن صفات تولیدی، با مرتبط کاندیدا هایژن
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 قبلی یمطالعه در (.Lu et al. 2012  اس  شده گزارش مر  در بدن عضله وزن با SFRP1داری بین ژن ارتباط معنی همچنین

ده هفتگی گزارش ش 56مر  در سن وزن تخم با ارتباط مگابازی در 60ی ناحیه مر با وزن تخم مرتبط صفات ژنومی پویش

 . همخوانی دارد حاضر پاوهش در شده شناسایی منطقه که با (Liu et al. 2018 اس 

 

 فتگیه 66 سنین در مرغ تخم وزن با مرتبط دارمعنی ژنی هایمجموعه سازیغنی تحلیل و . تجزیه7 جدول

Table 7. Gene set enrichment analysis significantly associated with egg weight at 66 week 

of age 

 کد هستی شناسی

GO ID 
 

نام مسیر )براساس سلسله 

 مراتبی(

GO Term  

های کل ژن

 Termموجود در 

No. genes in 

the GO term 
 

های کاندیدای در هر ژن
Term 

 

Candidate genes in each 

of the Term 

 

 p-ارزش

 تصحیح شده
Adjusted 

p-value 
 

Biological process 

 فرایند زیستی
    

GO: 0071391 Cellular response to estrogen 

stimulus 

3 WBP2, BCAS3, SFRP1 7.03E-03 

GO: 0035372 Protein localization to 

microtubule 

3 CHAMP1, DVL1, 

MAPRE1 

1.87E-03 

GO: 0007519 Skeletal muscle tissue 

development 

5 FLNB, FOXP1, KLHL31, 

SVIL, IGFB2 

1.50E-05 

Molecular Function 
 عملکرد مولکولی

    

GO: 0004672 Protein kinase activity 7 FASTKD2, JAK1, TBCK, 

MYLK, TRIB2, ERBB4, 

VRK1 

1.76E-03 

Cellular component 
 اجزای سلولی

    

GO:0005925 Focal adhesion 10 ARF1, LIMS2, LPP, 

LIMK1, RAB21, 

SLC9A3R2, DOCK7, 

PPP1CB, PPP1CC,  

RHOB  

3.75E-02 

PANTHER Pathways 

 PANTHER  مسیرهای

    

P00018 EGF receptor signaling 

pathway 

8 PEBP1, MAP2K2, 

RASA2, ERBB4, 

MAP2K4, GAB1, 

PIK3CG, MRPL38 

4.57E-02 

 اند.مر  به شکل ایتالیک و هایلای  مشخص شدههای کاندیدای مرتبط با صف  وزن تخمژن

 

از میان پنج ژن . اس  پاوهش این در دارمعنی مسیرهای دیگر از skeletal muscle tissue development مسیر

های فاکتور رشد شبه . عمده عملکرد هورمون رشد بواسطه هورموناس مر  مرتبط با وزن تخم IGFB2 دار، ژنمعنی کاندیدا
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ها تکثیر و تمایز سلول همی در تحریک رشد، سنتز پروتئین،های مکننده یمتنظ IGFهای گیرد. هورمونانسولین در طیور انجام می

های گوشتی گزارش با وزن بدن در جوجه IGBP2داری بین چند شکلی موجود در ژن معنی. همچنین ارتباط باشنددر بدن می

 (.Darzi Niarami et al. 2014شده اس   

 PANTHERو مسیرهای  شناسی هستی مختلف کردیعمل طبقات: هفتگی 80و  72مرغ در سن وزن تخم

-وزن تخمدار مرتبط با از مسیرهای مهم و معنی ارائه شده اس . 9و  8هفتگی در جداول  80و  72مر  در سن مرتبط با وزن تخم

در  داریمعن هایکه از بین ژن کرداشاره  regulation of feeding behaviorتوان به مسیر می هفتگی 80و 72مر  در سنین 

 گزارش شده اس . مر وزن تخمدر مطالعات قبلی با  LEPRو  MC3Rکاندیدای  هایژنداری بین ارتباط معنی، این مسیر

هفتگی  32و  30، 28 سنین مر  درتخم وزنبا صفات میانگین  MC3Rکلی موجود در ژن کاندیدای شداری بین چندارتباط معنی

 .Mohammadifar & Mohammadabadi 2018; Moazeni et alشده اس    گزارشو مازندران مرغان بومی فارس 

 مصرف ،خوراک مصرف متابولیکی، بر فعالی  ثرؤم نورواندوکرین هایهورمون انرژی، هموستازی تنظیم در MC3R ژن (.2016

مثل بدن نقش کلیدی ولیدتخوراک مصرفی، توازن انرژی، رشد و هورمون لپتین در تنظیم . دارد نقش محیطی متابولیسم انرژی و

با وزن بدن در مر  گزارش  LEPRژن کاندیدای داری بین چندشکلی در ارتباط معنیهمچنین  (.Moazeni et al. 2016 دارند 

 (.Nie et al. 2005شده اس   

زای سلولی از مسیر اج cell-cell junctionتوان به مسیر دار مرتبط با وزن تخم مر  میاز مسیرهای اصلی و مهم معنی

با سن در  SH3GL2داری بین ژن کاندیدای اس  و ارتباط معنی تأثیرگذار اووسی  توسعه و رشد بر SH3GL2 اشاره کرد. ژن

 positiveتوان بهمیمر  دار مرتبط با وزن تخم(.  از مسیرهای معنیXu et al. 2011گذاری گزارش شده اس   اولین تخم

regulation of proteolysis  وlipid  catabolic process   های موجود در مسیرهای نامبرده اشاره نمود که از بین ژن

 FGFR4و  PLCB4های کاندیدای داری بین ژناشاره نمود. ارتباط معنی FGFR4و  PLCB4های کاندیدای توان به ژنمی

داری بین ژن (. همچنین ارتباط معنیLiu et al. 2018و کارایی خوراک مصرفی  باقیمانده خوراک مصرفی( گزارش شده اس   

  (.Zhang et al. 2015  اس  شده گزارش مر  در رشد صفات باBTRC کاندیدای 
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 هفتگی 72 سنین در مرغ تخم وزن با مرتبط دارمعنی ژنی هایمجموعه سازیغنی تحلیل و . تجزیه8 جدول

Table 8. Gene set enrichment analysis significantly associated with egg weight at 72 week 

of age 

 کد هستی شناسی

GO ID 
 

نام مسیر )براساس سلسله 

 مراتبی(
GO Term  

های کل ژن

موجود در 
Term 

No. genes 

in the GO 

term 

 Termهای کاندیدای در هر ژن

 

Candidate genes in each 

of the Term 

 p-ارزش

 تصحیح شده
Adjusted 

p-value 
 

Biological process 

 فرایند زیستی
    

GO: 0031647 Regulation of protein 

stability 

8 FBXO7, SUGT1, VPS35, 

AURKA, CDC42, 

DACT1, QRSL1, 

TADA2A 

2.51E-03 

GO: 0060259 Regulation of feeding 

behavior 

3 LEPR, MC3R, PCK1 3.73E-02 

GO: 1903076 Regulation of protein 

localization to plasma 

membrane 

3 KALRN, STX8, VTI1B 1.25E-002 

GO: 0045862 Positive regulation of 

proteolysis 

4 FGFR4, FBXW11, 

AURKAIP1, BTRC 

2.03E-002 

Molecular Function 
 عملکرد مولکولی

    

GO: 0003707 Steroid hormone receptor 

activity 

8 ABHD2, NR2E1, 

NR2E3, NR5A2, 

PPARD, PPARG, 

PAQR7, PAQR8 

2.52E-002 

Cellular component 
 اجزای سلولی

    

GO:0005925 focal adhesion 10 ARF1, LIMS2, LPP, 

LIMK1, RAB21, 

SLC9A3R2, DOCK7, 

PPP1CB, PPP1CC,  

RHOB  

4.68E-02 

GO: 0005911 Cell-cell junction 6 ADAM17, FGFR4, 

FLRT2, SH3GL2, 

PIKFYVE, PRKCD 

2.01E-03 

PANTHER Pathways 

 PANTHER  مسیرهای   

    

P00021 FGF signaling pathway 7 FGF12, MAP2K2, 

PLCG2, FGF13, 

MAP2K4, PIK3C2G, 

PRKCZ 

4.95E-05 

 اند.مر  به شکل ایتالیک و هایلای  مشخص شدههای کاندیدای مرتبط با صف  وزن تخمژن
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 فتگیه 80 سنین در مرغ تخم وزن با دار مرتبطمعنی ژنی هایمجموعه سازیغنی تحلیل و . تجزیه9 جدول

Table 9. Gene set enrichment analysis significantly associated with egg weight at 80 week 

of age 

کد هستی 

 شناسی

GO ID 
 

نام مسیر )براساس سلسله 

 مراتبی(
GO Term  

های ژن

موجود در 
Term 

No. genes 

in the GO 

term 

های کاندیدای در هر ژن
Term 

 

Candidate genes in each 

of the Term 

 p-ارزش

تصحیح 

 شده
Adjusted 

p-value 

Biological process 

 فرایند زیستی
    

GO: 0043406 Positive regulation of MAP 

kinase activity 

4 FGF18, MIF, PIK3R5, 

PDGFB 

8.26E-03 

GO: 0060259 Regulation of feeding 

behavior 

3 LEPR, MC3R, PCK1 9.60E-03 

GO: 0016042 Lipid catabolic process 7 LIPI, PNPLA2, PCK1, 

PLA2G1B, PLA2G1BL, 

PLCB4, PLCL2 

1.82E-03 

Molecular Function 
 عملکرد مولکولی

    

GO: 0004364 Glutathione transferase 

activity 

4 GDAP1L1, GSTA, 

GSTK1, HPGDS 

3.35E-03 

     

Cellular component 
 اجزای سلولی

    

GO: 0015629 Actin cytoskeleton 7 RAB22A, ARHGAP6, 

ABL1, KLHL17, 

NPFFR2, SLC16A3, 

SNCA 

2.99E-02 

GO: 0005911 Cell-cell junction 6 ADAM17, FGFR4, 

FLRT2, SH3GL2, 

PIKFYVE, PRKCD 

1.95E-02 

PANTHER Pathways 

 PANTHER  مسیرهای

    

P00018 EGF receptor signaling 

pathway 

7 FGF12, MAP2K2, 

PLCG2, FGF13, 

MAP2K4, PIK3C2G, 

PRKCZ 

4.13E-05 

 اند.مر  به شکل ایتالیک و هایلای  مشخص شدههای کاندیدای مرتبط با صف  وزن تخمژن

 

نشان داد  UniProtKBو  BioMart ،GeneCardsق ژنومی با استفاده از پایگاه داده بررسی این مناط: گیرینتیجه

باشند. به طور کلی مسیرهای شناسایی شده در این تحقیق مر  مرتبط میکه این مناطق به طور مستقیم و غیر مستقیم با وزن تخم
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های تر نواحی مهم ژنومی شناسایی شده با استفاده از آزمونکند و بررسی بیشهای مؤثر بر صفات هدای  تواند ما را به سم  ژنمی

از طرفی در این تحقیق به دلیل عدم دسترسی  .باشند مؤثر پاوهش این در آمده بدس  نتایج تأیید تواند درآزمایشگاهی مختلف می

از اطلاعات فنوتیپی و ژنوتیپی نااد مر  در مرغان بومی کشور، به رکوردهای فنوتیپی و اطلاعات ژنوتیپی مرتبط با صفات وزن تخم

ها استفاده شد. لذا استفاده از نتایج این تحقیق در مرغان بومی کشور نیاز به مطالعات بیشتر دارد تا در این جمعی  رِد آیلند خالص رُد

های مختلف مر  در ناادهای مرتبط های عمده اثر شناسایی شده در پاوهش حاضر و سایر پاوهشنیز تأیید شوند. استفاده از ژن

 تواند در این زمینه کاربردی باشد.می
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