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Abstract 

Objective 

This is the first study for discovering genetic variants in Arian line by whole genome 

sequencing data. The study of Arian line features at genomic level can unravel the genetic 

background of economic traits such as growth. 

 

Materials and methods 

In this study, the information of three whole genomes of Arian chickens was used.  
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Results 

The results of this study indicated that, there were 63866 common variants among 

samples. 17604 variants Out of 63866 variants were reported as novel variants in this 

study. Also 604 variants are located in coding regions, which 204 out of them lead to 

change in the amino acid sequence of the proteins. Considering the importance of dietary 

protein quality for growth and weight gain for poultry, the results of gene ontology 

analysis indicated that the pathways of protein catabolism and post-translational 

modification of proteins, related to growth are considerable. Also candidate genes such 

as, SMURF2 and SUMO1 was suggested for these biological pathways. Another 

interesting result of gene ontology was the significance of response to stress pathways. 

  

Conclusions 

In the Arian line due to intense selection, the existence of stress is inevitable. Therefore, 

the significance of stress response can indicate the importance of these pathways in 

relation to the desired performance. 
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  چكيده 

. استيابي كل ژنوم  آرين با اطلاعات توالي  در لاين ي ژنتيكيها مطالعه حاضر، اولين پژوهش براي شناسايي واريانت هدف:

هاي ژنتيكي آن را در ارتباط صفات مهم اقتصادي از جمله رشد شرح  تواند تفاوت مي ،ح ژنومآرين در سط  لاينمطالعه خصوصيات 

  دهد. 

  از اطلاعات توالي كل ژنوم سه قطعه مرغ آرين استفاده شد.  ،در اين پژوهش ها:و روشمواد 

نت جديد عنوان وارياه واريانت ب 17604كه از اين تعداد،  استها مشترك  واريانت بين نمونه 63866نتايج نشان داد كه  نتايج:

 204واريانت در مناطق كدكننده ژنوم وجود دارند كه از اين تعداد،  604 ،براي اولين بار در اين پژوهش گزارش شدند. همچنين

گردند. با توجه به مهم بودن كيفيت پروتئين جيره براي رشد و افزايش  ها مي آمينواسيدي پروتئين نوعواريانت منجر به تغيير در 

هاي  ي پروتئين ها و مسيرهاي تغييرات پس از ترجمه تايج ژن آنتولوژي نشان داد كه مسير كاتابوليسم پروتئينوزن براي طيور، ن

براي اين مسيرهاي  SUMO1و   SMURF2ايهاي كانديد ژن ،. همچنينهستندمرتبط با رشد داراي اهميتي دوچندان 

  دار شدن مسيرهاي پاسخ به تنش بود.  معني ،ي. يكي ديگر از نتايج قابل توجه ژن آنتولوژشدك پيشنهاد يبيولوژ
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ناپذير  اجتنابدر صفات رشد، وجود تنش  پيشرفت ژنتيكي بالايد براي دستيابي به شدانتخاب  در لاين آرين به دليل گيري:نتيجه

  باشد.   تواند نشان دهنده اهميت اين مسيرها در ارتباط با عملكرد مطلوب مي ،دار شدن مسيرهاي پاسخ به تنش معني ،است. بنابراين

  واريانت.لاين آرين،  ،ژنومكل يابي  توالي هاي كليدي: واژه

  

  مقدمه

ايي را بوجود آورده اند.  دو فرآيند اصلي انتخاب طبيعي و مصنوعي زمينه اصلي تغييرات ژنتيكي در ژنوم حيوانات مزرعه

گردد و انتخاب مصنوعي به  ژنوم با محيط مي موجب سازگار شدن ،موجود با تغييرات شرايط محيطي بقايانتخاب طبيعي به منظور 

يك نمونه از انتخاب  ؛)Zhang et al., 2012( براي افزايش پيشرفت ژنتيكي و بهبود توليد صورت گرفته است ،دست بشر

 نهو خاورميا گوشتي مولد در ايرانمرغ  خزانه ژنتيكيلاين آرين يكي از ارزشمندترين  ،بدون ترديد. استلاين آرين  مصنوعي،

بهبود  شناسايي عوامل تواند به نحو چشمگيري در ميژنتيكي   هاي مطالعه آن در سطح ژنوم و شناسايي واريانت ،بنابراين است؛

با صفات اقتصادي، مانند توليد گوشت و مقاومت به بيماري، مرتبط شناسايي مناطق ژنومي  .تاثيرگذار باشد ،كميت و كيفيت توليد

طور ه ب  )Fleming et al., 2016( در جهت بهبود توليد و اصلاح نژاد بوده است پژوهان دانشلاقه هميشه از موضوعات مورد ع

و تنوعات ساختاري  2ها هاي كوتاه، تنوع در تعداد نسخه حذف و اضافه ،1وتيديئنوكل هاي تك بردارنده واريانت كلي، تنوع ژنتيكي در

 Alkan et( متفاوت باشد ،هاي بزرگ در حد كروموزوم  فت باز تا جايگزينيتواند از يك ج است و محدوده اين تغييرات مي 3بزرگ

al., 2011(ي مانند تهيه كاريوتايپ ويها از تكنيك هاي سيتوژنتيكي روش مانندها  تر براي شناسايي واريانت هاي قديمي . روش 

)Fluorescence in situ hybridization (FISH دود ژنوم و قدرت تفكيك پايينبردند كه به دليل پوشش مح بهره مي، 

امروزه  ،. اما)Buysse et al., 2009( هاي نادر و جديد نداشتند خصوص جهش هها و ب توانايي لازم را براي شناسايي واريانت

تر ژنوم، قابليت تفكيك بالاتر، زمان كم  هايي مانند پوشش گسترده با مزيت  Next generation sequencing(NGS( فناوري

تواند در مدت  مي NGSطوري كه فناوري  ه، بانقلابي را در زمينه تحقيقات بيولوژيك بوجود آورده است ،و قيمت مناسبيابي  توالي

 ,Metzker(تصوير آشكاري از خصوصيات ژنومي به نمايش گذارد  ،ه صدها ميليون خوانش از يك ژنومئزمان محدودي با ارا

هاي اصلي توليد  ها با ژن اين احتمال وجود دارد كه برخي از واريانت ،ها اواني بالاي واريانتپذير بودن و فر با توجه به وارثت). 2010

پرورش ماكيان در ايران و انتشار آن . )Kharrati-Koopaee and Esmailizadeh, 2014( و سلامتي دام ها در ارتباط باشند

ميلادي  هفتقبل از ميلاد تا  تقريبا قرن  5اطوري بزرگ از قرن اي بسيار كهن دارد. ايران  يك امپراز  طريق اين كشور تاريخچه

ها ايران در محل تقاطع راه ،و بعد از آن، در قرون وسطي بود و از هند (دهلي) تا درياهاي سياه و مديترانه گسترده بود. در آن زمان

                                                           
1
 Single nucleotide variations 

2
 Copy number variations 

3
 Structural variants 
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هاي زيادي در  دريا قرار داشت. جنگ راهم از خشكي و ه راه براي حمل و نقل محصولات، از قبيل ماكيان از شرق به غرب، هم از 

هاي باستان هاي ماكيان را تسهيل كرد. حفاري ها نيز توسعه و گسترش جمعيتحوالي ايران و كشورهاي همسايه در طي اين دوره

 ). بر اساسMohammadabadi et al., 2010هاي باستان تأييد كرده است (شناسي حضور ماكيان را در ايران در زمان

) Tepe Yahyaاند: دو كشف در تپه يحيي (هاي يافت شده در ايران در سه منطقه وجود داشتهانجام شده، استخوان هاي پژوهش

قبل از ميلاد و ديگري در تخت سليمان (شمال  1000قبل از ميلاد و  3900تا  3800(جنوب شرقي ايران) به ترتيب متعلق به 

ايي براي  گسترده هاي پژوهشتاكنون  ).Mohammadabadi et al., 2010يلاد (قبل از م 1000غربي ايران) متعلق به 

در پژوهشي  راي نمونه،انجام شده است. ب NGSفناوري ها و  SNPchipصفات اقتصادي با استفاده  ايشناسايي ژن هاي كانديد

انجام  SNPده از اطلاعات هفت ميليون گذار و مرغ جنگلي قرمز با استفا هاي گوشتي، تخمايي بين نژاد آناليز ژنوميكس مقايسه

ها و  داراي بيشترين واريانت ،يد كه نقش اصلي در سوخت و ساز بدن داردئگرفت. نتايج نشان دادند كه ژن گيرنده هورمون تيرو

 SNPديگر در طيور با استفاده از اطلاعات يك ميليون  پژوهش. )Rubin et al., 2010(است  تغييرات در بين سه جمعيت اصلي

، TGFb2هاي  ، ژنمثلي هستند. همچنينموثر بر صفات توليد NCOA1و  RALGAPA1 ،SREBF2هاي  نشان داد كه ژن

CAPN1 ،IGF2 ،SPP1  وPRKAB2 لاشه و رشد گزارش شدند در ارتباط با صفات )Gholami et al., 2014 پژوهشي .(

شكمي در دو لاين جوجه گوشتي تجاري كه به لحاظ ذخيره ديگر براي شناسايي نواحي ژنومي مرتبط با ذخيره چربي در ناحيه 

ناحيه ژنومي در  51(لاين پرچرب و كم چرب) انجام گرفت. نتايج نشان دادند  ايي داشتند چربي شكمي تفاوت فنوتيپي قابل ملاحظه

 و BS7 ،RB1هاي كانديد  ژن ،ناحيه در لاين پرچرب مي توانند بر ذخيره چربي موثر باشند. علاوه بر اين 57لاين كم چرب و 

MAOA براي اين نواحي پيشنهاد شدند )Zhang et al., 2012.(  پژوهش ديگري روي نژادهاي تجاري و غيرتجاري نشان داد

 ناحيه براي اولين بار در اين پژوهش گزارش شدند 13كه  ناحيه كروموزومي مرتبط با صفات عملكردي در طيور وجود دارد 396كه 

)Elferink et al., 2012ها انجام گرفته  ايي با شناسايي واريانت ساير حيوانات مزرعه درمطالعات ديگري نيز  ،). علاوه بر طيور

ناحيه ژنومي در ارتباط با اهلي شدن سگ وجود دارند كه افزايش قابليت هضم  36اند كه  ها نشان داده پژوهش ،براي نمونه .است

اگر چه مطالعات  .)Axelsson et al., 2013( اند ود را در طي زمان ايجاد كردهها را نسبت به اجداد گرگ خ نشاسته در سگ

 ;Zandi et al., 2014; Mohammadifar et al., 2011ملكولي متعددي روي طيور در ايران انجام شده است  (

., 2016 et al., 2016b; Shahdadnejad et al., 2016a; Moazeni et alMoazeni ( .2014 .,et al(. ما تاكنون ا

ادي مورد مطالعه قرار هاي ژنتيكي در مرغ لاين آرين به منظور بررسي عملكرد آنها در رابطه با صفات اقتص شناسايي واريانت

هاي ژنتيكي در مرغ لاين آرين به منظور بررسي عملكرد آنها در رابطه با  لذا، هدف اين پژوهش، شناسايي واريانت نگرفته است؛

  . صفات اقتصادي بود
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 مواد و روش ها

 واكاوي نشان داده شده است. قابل ذكر است كه كليه مراحل  1ها در شكل  برداري و آناليز داده روش كلي مراحل نمونه

هاي  افزار در بخش از تكرار نام نرم ،بنابراين .انجام شد CLC genomic workbench(8.5)  افزار با نرم NGSهاي  داده

 DNAگيري از سه قطعه مرغ لاين تجاري آرين واقع در بابل كنار انجام گرفت. استخراج  خون است. مختلف مقاله خودداري شده

 DNAهاي  با استفاده از نانودراپ و ژل گذاري تائيد گرديد. نمونه DNA) و كيفيت Miller, 1988با روش نمكي انجام شد (

 يابي آماده شدند. يكروليتر براي انجام تواليم 100نانوگرم در هر ميكروليتر در حجم نهايي  50حداقل با غلظت 

-Ensembl )ftp://ftp.ensembl.org/pub/relaseاز پايگاه  4رفرنس و تفسير ژنوم  اطلاعات ژنوم

84/fasta/gallus_gallusو اطلاعات تفسير ژنوم شامل  84س ورژن ) دانلود گرديد، كه شامل ژنوم رفرنGene ،CDS  و

هاي شناسايي شده در طيور بودند كه براي  دهنده تمام واريانت هاي شناسايي شده، نشان بودند. واريانت 5هاي شناسايي شده واريانت

طيور است كه براي حاوي اطلاعات نواحي كدينگ در ژنوم  CDSهاي جديد در اين پژوهش استفاده شدند.  شناسايي واريانت

هايي كه منجر به تغييرات آمينواسيدي در  نيز براي شناسايي واريانت  Geneهايي كدينگ استفاده شدند. اطلاعات تعيين واريانت

ها به  انجام شد. خوانش Hiseq 2000يابي كل ژنوم با استفاده از پلات فرم ايلومينا  شدند، استفاده گرديد. توالي ساختار پروتئين مي

، بازهاي خوانده نشده، GCها، محتواي  كنترل كيفيت براي طول خوانش جفت باز تهيه شدند. 120و به طول  Pair endكل ش

انجام شد. با توجه به اينكه توالي آداپتورها توسط كمپاني ايلومينا حذف شده بودند، ويرايش  Phredهاي تكراري و شاخص  خوانش

  يت انجام گرفت.هاي كنترل كيف تنها بر اساس پارامتر

براي حصول ان از مطلوب بودن نتايج ويرايش داده ها انجام گرفت. بعد از ويرايش، كنترل كيفيت براي حصول اطمين

واترمن به شرح زير  -رابطه لندر و Coverageها از پارامتر  ها براي شناسايي واريانت اطمينان از عمق خوانش مناسب نمونه

  .                           )Lander and waterman, 1988( استفاده شد

C = LN /G 

 طول ژنوم رفرنس بر اساس جفت باز  Gو  ها نشان دهنده تعداد خوانش Nطول خوانش،  Coverage ،Lبرابر با  C رابطه،در اين 

  كردن محاسبه گرديد. ويرايشنمونه در دو مرحله قبل و بعد از  سه. قابل ذكر است كه اين پارامتر براي هر است

  

  

  

  

                                                           
4
 Annotations 

5
 Known variants 
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  .براي شناسايي واريانت ها در لاين آرين NGSهاي  ي مراحل نمونه برداري و آناليز داده خلاصه -1شكل 

Figure 1- The Summary of sampling and NGS data analysis for variant discovery in Arian 

line. 

 

شد. ميزان جريمه هر باز ناجور  دو،  انجامزير پارامترهاي بر اساس  هاي ويرايش شده در برابر ژنوم رفرنس گذاري داده نقشه

  )Doan et al., 2012( در صد در نظرگرفته شد 80ها و ژنوم رفرنس  سه و ميزان تشابه خوانش ،ميزان جريمه حذف و يا اضافه

و  )Fixed ploidy( فيكس پلوييدي الگوريتم باها  شناسايي واريانت ،)2n=78با توجه به ثابت بودن سطح پلوييدي در طيور (

 30و ميزان حداقل فراواني واريانت  15، امتياز بازهاي مجاور واريانت 30با هاي زير انجام شد. امتياز باز واريانت برابر  تحت پارامتر

ه با همديگر در بين سه نمونشده ي شناسايي ها نتايج واريانت به منظور تفسير بهتر .)Dias et al., 2017( درصد گرفته شد

براي انجام اين منظور ميزان آستانه  ذخيره گرديدند. كردن بندي هاي بعدي و دستهآناليز براي هاي مشترك مقايسه شدند و واريانت
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عنوان واريانت مشترك انتخاب شد كه در هر سه نمونه ه واريانتي ب ،به عبارت ديگر ؛درصد در نظر گرفته شد 100فراواني واريانت 

شدند و در  ميهايي بود كه براي نخستين بار در اين پژوهش گزارش  شامل شناسايي واريانت ،بندي اول دسته ه باشد.وجود داشت

شامل  ،بندي دوم انجام گرفت. دسته هاي شناسايي شده فايل واريانتبندي با كمك  هاي اطلاعاتي ثبت نشده بودند. اين دسته پايگاه

هايي كه در نواحي  . واريانتانجام شد CDS اطلاعاته ژنوم وجود داشتند كه با استفاده از هاي بود كه در مناطق كدكنند واريانت

گشت قرار گرفتند، كه اين آناليز با  ن ميئرات آمينواسيدي در پروتييبندي ديگري كه منجر به تغي كدكننده تعيين شدند در دسته

ژن آنتولوژي مربوط به فايل  ،براي انجام آناليز ژن آنتولوژي د.و توالي ژنوم رفرنس انجام ش CDS  ،Gene  اطلاعاتاستفاده از 

آناليز  ،دانلود گرديد و با استفاده از فايل تغييرات آمينواسيدي Gene ontology consortiumاز پايگاه  )Gallus gallusمرغ (

  Cellular component(CC)و  BP(Biological process ،Molecular function (MF)( ژن آنتولوژي در سه سطح

  درصد انجام گرفت.  پنجداري  با سطح معني

  

  نتايج و بحث 

اند و نياز به انجام ويرايش روي  هاي ژنومي با كيفيتي مطلوب تهيه شده ها نشان داد كه كتابخانه نتايج كنترل كيفيت داده

كه  هاييو حذف باز Phredها بر اساس شاخص ها تن داده ويرايشگذاري،  به منظور كاهش خطاي نقشه، با اين حال ؛ها نيست داده

 بودند Phredهايي كه داراي كمترين ميزان شاخص  درصد از خوانش پنج ،انجام شد. به اين ترتيب ،كيفيت خوانش پاييني داشتند

حاصل از نتايج  حذف شدند. هاي ژنومي كتابخانهاز  ،كه داراي كيفيت خوانش نامطلوبي بودند 3´به همراه ده جفت باز ناحيه 

گذاري  طوري كه درصد نقشهه ب ؛گذاري به نحو مطلوبي انجام شده است ها و ژنوم رفرنس نشان داد كه نقشه همرديفي خوانش

عمق  ،هاي ژنومي محاسبه نشان داد كه كتابخانه Coverageميزان  ،درصد برآورد شدند. همچنين 93تا  91ها بين  براي نمونه

ن داد ها نشا نتايج شناسايي واريانت ه شده است.ئارا 1نتايج بيشتر در جدول  ها دارند.  ايي واريانتخوانش مناسبي براي انجام شناس

)، اضافه شدن SNV: single nucleotide variationنوكلئوتيدي ( هاي تك كه بيش از چهار ميليون واريانت شامل  واريانت

)Insertion( نوكلئوتيديچند  )، واريانتMulti-nucleotidevariation) حذف ،(Deletionو واريانت جايگزيني ( 

)Replacement (نشان داده شده  2هاي شناسايي شده در جدول  يشتر از تعداد و انواع واريانتب جزييات .در نمونه وجود دارند

ها مشترك  واريانت بين نمونه 63866نشان داد كه  ،هاي شناسايي شده در بين هر سه نمونه مورد مطالعه مقايسه واريانت است.

و اطلاعاتي از آنها در شد عنوان واريانت جديد براي اولين بار در اين پژوهش گزارش ه واريانت ب 17604كه از اين تعداد  است

واريانت در مناطق كدكننده ژنوم وجود دارند كه از اين تعداد،  604نتايج نشان داد كه  ،همچنينپايگاه هاي اطلاعاتي موجود نيست. 

   گردند. ) ميMissense variantsها ( پروتئين واريانت منجر به تغيير در آمينواسيد 204
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  .Coverageو محاسبه  خوانش ها در برابر ژنوم رفرنس نقشه گذاريحاصل  نتايجخلاصه   -1جدول 

Table 1- The summary of short reads alignments against reference genome and coverage 

calculation. 

 

 

  ها در سه نمونه مرغ لاين آريننتايج حاصل از شناسايي واريانت -2جدول 

Table 2- The results of variant discovery in three Arian samples 

Total variants  
 كل واريانت ها

SNV% 

يتك نوكلئوتيد  

MNV% 

 چند نوكلئوتيدي

Insertion% 

 اضافه شدن

Deletion% 

 حذف شدن

Replacement% 

 جايگزيني

1257551 88.10 3.90 4.00 3.50 0.50 

1705857 87.50 3.50 4.60 3.80 0.60 

1243857 87.90 3.80 4.30 3.60 0.40 

SNV: Single nucleotide variation, MNV: Multi nucleotide variation 

  

داراي  )Ubiquitin )GO: 0042787نشان داد كه كاتابوليسم پروتئين وابسته به  BPنتايج آناليز ژن آنتولوژي در سطح 

با  Ubiquitin .گيرد انجام مي Ubiquitinاين فرآيند بيولوژيك با كمك پروتئيني كوچكي به نام   .استبيشترين فراواني 

هاي ناكارآمد را در سلول  كند و عمل هضم پروتئين براي پروتئاز عمل مي رسان عنوان پيامه ها ب دار كردن ساير پروتئين نشان

ها گردد و بدين شكل بر فعاليت  تواند موجب افزايش يا كاهش اثر متقابل بين پروتئين مي Ubiquitin ،همچنين. كند تسهيل مي

توليد گوشت و  ،ترين اهداف لاين آرين . با توجه به اينكه يكي از اصلي)Mukhopadhyay et al., 2007( آنها تاثير بگذارد

 ،رسد. بنابراين ر ميظنه ب ضروريهاي مصرفي،  اي كاتابوليسم پروتئين جيرهبر كارآمد وجود مسيرهاي بيولوژيكي است، سرعت رشد

هاي متمادي بر اثر انتخاب  توجهي كه براي صفات رشد در سال توان گفت كه در لاين آرين به دليل پيشرفت ژنتيكي قابل مي

گوناگون  هاي پژوهش ،در تاييد مطلب فوق. اند بوجود آمده است، مسيرهاي كاتابوليك پروتئين از اهميتي دو چندان برخوردار شده

توانند با تاثير بر بازده مسير متابوليسم پروتئين بر رشد توده  هاي جيره به نحو مطلوبي مي اند كه كيفيت پروتئين نشان داده

 اكانديدعنوان ژن ه ب  SMURF2ژن  ،حاضر پژوهشدر  ،). همچنينMudalal et al., 2014( ايي بدن تاثيرگذار باشد ماهيچه

در پذيرش ملكول  E3 ubiquitin-protein ligase كد كردن آنزيمبا ك پيشنهاد گرديد. اين ژن يبراي اين مسير بيولوژ

Ubiquitin  كند ايفا مينقش كليدي و انتقال آن به پروتئين هدف )Uniprot: Q9HAU4.(  

Coverage عد از ويرايشب 

Coverage after trimming 

Coverage قبل از ويرايش 

Coverage before trimming  

 درصد نقشه گذاري 

Mapped reads%  

 تعداد كل خوانش

 ها

Total reads  
8.23  8.98 92.45 74894016 

7.42  8.09  91.90 67495154 

7.73  8.43  93.40 70314620 
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رشد، توسعه  عنوان يك مسير بيولوژيك كه در هتواند ب مي Protein neddylationكه  ندنتايج نشان داد ،علاوه بر اين

-NEDD8 (Neural-precursorپروتئين كوچكي بنام  ،، مورد توجه قرار گيرد. در اين فرآيندو حيات سلول ها دخيل است

cell-expressed developmentally down-regulated 8)  با اتصال پروتئين هدف و بعنوان يكي از تغييرات پس از

. نتايج مشابهي ) Xirodimas 2008 ; Dharmasiri et al., 2003( گردد ميها  يمي پروتئينظبهبود نقش تن باعث ،ترجمه

گذار باشد كه اين امر خود تواند بر ميزان رشد تاثير به شكل نامحسوسي مي NEDD8اند كه تجمع مولكول موتانت  نشان داده

). يكي ديگر از نتايج قابل Mergner et al., 2017(است ازي نشان دهنده نقش كليدي اين پروتئين در رشد و حفظ هموست

يا  SUMOهاي پروتئيني  مولكول .است GO: 0016925( Protein SUMOylation( فرآيند بيولوژيك ،توجه اين پژوهش

Small Ubiquitin-like Modifier لكرد هاي هدف متصل شوند و عم توانند به پروتئين عنوان تغييرات پس از ترجمه ميه ب

تواند در فرآيندهاي مرگ سلولي، انتقال مواد بين هسته و سيتوپلاسم، پايداري  ها را بهبود ببخشند. اين پروتئين مي پروتئين

ترين نقش  يكي از اصلي. )Giaever et al., 2002( و تنظيم چرخه تقسيم سلولي نقش داشته باشند تنشها، پاسخ به  پروتئين

SUMO هاي  اند كه حذف پارالوگ ها نشان داده پژوهش است؛ماني سلول  ها در رشد و قدرت زندهSUMO تواند  در مخمر مي

  .)Craig and Henley , 2012( گرددموجب مرگ سلول و كاهش رشد 

هاي تجاري مانند آرين به دليل شدت انتخاب بالا و پيشرفت ژنتيكي زياد  ترين مشكلات در لاين اصلي از يكي ،بدون ترديد

)  GO: 0031098( يكي ديگر از نتايج جالب توجه اين پژوهش وجود مسير بيولوژيك است.تنش  وجود ،گوناگون براي صفات

Stress-activated protein kinase signaling  هاي فيزيكي  ها و تنش . اين مسير بيولوژيك در برابر وجود توكسيناست

ك پيشنهاد يبراي اين مسير بيولوژ TAOK1 ايكانديد). همچنين ژن Tibbles and Woodgett, 1999( گردد ميفعال 

، پايداري اسكلت DNAها مانند تخريب  در پاسخ به تنش Serine/threonine-protein kinaseگرديد. اين ژن با كد كردن 

ه شده نشان داد 3در جدول  BPجزئيات بيشتر از آناليز ). Uniprot: Q7L7X3( كند ايفا مي هاي مهمي نقش سلولي و آپوپتوز

 Serine/threonineنشان داد كه بيشترين فراواني مربوط به ژن آنتولوژي پروتئين  MFنتايج آناليز ژن آنتولوژي در سطح  است.

kinase activity (GO: 0004674 )  است كه تاييدكننده نتايج ذكر شده در آناليزBP  است. همچنين، ژن كانديداي

PIK3C2A هاد گرديد. اين ژن با كد كردن براي اين عملگر مولكولي پيشنPhosphatidylinositol 4-phosphate 3-

kinase C2 domain-containing subunit alpha توان  ترين آنها مي در تنظيم فعاليت سلول نقش اساسي دارد. كه از مهم

 :Uniprotو در حالت كلي تنش اشاره كرد ( UVبه انتقال گلوگز به پلاسما، ترشح انسولين و ايجاد پاسخ به اثرات مضر 

O00443.(   يكي ديگر از نتايج مشابه اين تحقيق، وجود ژن آنتولوژيUbiquitin-protein ligase activity (GO: 

است و همانطور كه بيان شد در تغييرات پس   MFدرصد در مرتبه دوم اهميت براي آناليز 2/24است كه با فراواني   ( 0004842

  ها و بهبود عملكرد آنها نقش كليدي دارد.  رجمه پروتئيناز ت
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هاي مشترك  شناسايي شده در  براي واريانت  Biological processآناليز ژن آنتولوژي در سطح  -3دول ج

  .لاين آرين

Table 3- Gene ontology enrichments analysis in biological process level for identified 

common variants in Arian line. 

Chr 

  كروموزوم
Type  
  نوع

Gene 

name  
  نام ژن

Frequency%  
  درصد فراواني

Go description  
  شرح ژن آنتولوژي

Go Num    

شماره ژن 

  آنتولوژي

18  SNV  SMURF2  14.5 Protein ubiquitination involved 

in ubiquitin-dependent protein 

catabolic process 

0042787  

12  SNV  UBA3  5.5 Protein neddylation  0045116  
1  SNV  NCK2  4.6 Vesicle-mediated transport  0016192  

2  SNV  PRKCZ  13 Intracellular signal 

transduction  
0035556  

1  Insertion  GATA3  3.75 Phosphatidylinositol 3-kinase 

cascade  
0014065  

1  SNV  CADM2  2.1 Heterophilic cell-cell adhesion  0007157  
1  SNV  SGCG  3.5 Membrane organization  0061024  

19 SNV TAOK1 7.3 Stress-activated protein kinase 

signaling  
0031098 

3 SNV EPHA7 4.25 Phosphorylation 0016310 

2 Deletion STK3 6.4 Signal transduction by 

phosphorylation 
0023014 

7 SNV SUMO1 4.5 Protein sumoylation 0016925 

2 SNV TGFBR2 5.5 Mesenchymal cell 

differentiation 
0048762 

14 Insertion KIF14 4.5 Cytoskeleton-dependent 

intracellular transport 
0030705 

1 SNV TRPC6 5 Cytosolic calcium ion 

homeostasis 
0051480 

4 SNV STX18 3.1 Membrane fusion 0061025 

2 SNV SCN5A 6.5 Membrane depolarization 

involved in regulation of action 

potential 

0086010 

10 SNV KIF23 6 Microtubule-based movement 0007018 

 

 :Uniprotها در سلول به كمك دستگاه گلژي است ( داراي نقش كليدي براي انتقال پروتئين AP4S1همچنين، پيشنهاد شد ژن 

Q9Y587  نتايج بيشتر از آناليز .(MF  نشان داده شده است. نتايج ژن آنتولوژي در سطح  4در جدولCC داد كه محيط  نشان

داخل سلول و شبكه انتقال دستگاه گلژي داراي بيشترين فراواني در بين ساير ژن آنتولوژي هاي يافت شده هستند. همچنين، ژن 
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MON2 ها و انتقال آنها بوسيله دستگاه  هاي آندوسيتوز و بسته بندي پروتئين براي اين موقعيت سلولي گزارش گرديد كه در فرآيند

اند كه شبكه انتقال  هاي گوناگوني نشان داده در تاييد نتايج بدست آمده، پژوهش ).Uniprot: P48563ارد (گلژي مشاركت د

توانند بر متابوليسم كلي  ها نيز مشاركت دارند كه از اين طريق مي دستگاه گلژي علاوه بر انتقال، در بيوسنتز برخي پروتئين

جزئيات بيشتر از   ;Groen, 2014Connerly, 2010; ) (Connerly, 2010اشند (گذار ب وري بهتر آنها تاثير ها و بهره پروتئين

توان دريافت  مي MFو  BP ،CCهاي  از وجود نتايج مشابه ژن آنتولوژي در بخش. اند خلاصه شده 5در جدول  CCنتايج آناليز 

وري بهتر از پروتئين  يك مزيت براي بهرهگر  هاي ژنتيكي در مسيرهاي متابوليسم پروتئين در لاين آرين بيان كه وجود واريانت

هاي هدفمند جهت بروز صفات  ها انتخاب مصنوعي و آميزش ي سال جيره مصرفي و در نهايت رشد بيشتر است، كه در نتيجه

رد هاي ژنتيكي مانند تاييد آزمايشگاهي و بررسي عملك تر واريانت مطلوب اقتصادي به ثمر رسيده است. با اين حال، مطالعه دقيق

 ,.Zhu et alتواند بيش از پيش اطلاعات مفيدي را در اختيار پژوهشگران قرار دهد ( تني مي هاي درون آنها در شرايط مدل

2017.(   

ك  شناسايي شده در  هاي مشتر براي واريانت  Molecular functionدر سطح آناليز ژن آنتولوژي  - 4جدول 

  .لاين آرين

Table 4- Gene ontology enrichments analysis in molecular function level for identified 

common variants in Arian line. 

Chr 

  كروموزوم
Type  
  نوع

Gene 

name  
  نام ژن

Frequency  
درصد 

  يفراوان

Go description  
  شرح ژن آنتولوژي

Go term 

  

1  SNV  MON2  
5.1 

ARF guanyl-nucleotide exchange 

factor activity 

0005086 

1  Deletion  NCAPD2  7 Histone binding 0042393 

1  SNV  ATM  3.8 Kinase activity 0016301 

3  SNV NUP133  
3.2 

Nucleocytoplasmic transporter 

activity 

0005487 

3  SNV RPS6KA2  
27.4 

Protein serine/threonine kinase 

activity 

0004674 

5  Deletion  PIK3C2A  
3.8 

1-phosphatidylinositol-4-phosphate 3-

kinase  

0035005 

5  Insertion  AP4S1  24.2 Ubiquitin-protein ligase activity 0004842 

9 SNV DIS3L2 3.2 3'-5'-exoribonuclease activity 0000175 

13 SNV TRPC7 
3.8 

Store-operated calcium channel 

activity 

0015279 

21 SNV TMEM201 
3.8 

1-phosphatidylinositol-3-kinase 

activity 

0016303 

1 SNV GUCY2C 5.1 Adenylate cyclase activity 0004016 

1 SNV TCF20 
9.6 

Transcription regulatory region DNA 

binding 

0044212 
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براي واريانت هاي مشترك شناسايي  the cellular componentآناليز ژن آنتولوژي در سطح  -5جدول 

  .شده در لاين آرين

Table 5- Analysis of the ontology gene at the cellular component level for the common 

variant identified in Arian line. 

Chr 

  موزومكرو
Type  
  نوع

Gene name  
  نام ژن

Frequency%  
  درصد فراواني

Go description  
  شرح ژن آنتولوژي

GO 

ژن 

  آنتولوژي

1  SNV  MON2  15.10 Trans-Golgi network 0005802 

1  Deletion  PIK3C2G  27.35 Intracellular 0005622 

1  SNV  LRP6  5.70 Receptor complex 0043235 

1  Insertion GPA33  6.60 Cell-cell junction 0005911 

1  SNV CADM2  3.75 Cell-cell adherens junction 0005913 

4  Deletion  DHX15  8.50 Spliceosomal complex 0005681 

4  SNV  NOP14  10.40 Small-subunit processome 0032040 

4 SNV TACC3 5.70 Microtubule cytoskeleton 0015630 

5 MNV HSP90AA1 8.50 Axon 0030424 

20 SNV  PHF20 2.80 Histone acetyltransferase 

complex 

0000123 

2 SNV ENY2 2.80 SAGA complex 0000124 

4 SNV SGCZ 2.80 Sarcoglycan complex 0016012 

  

References 

Alkan C, Coe BP, Eichler EE (2011). Genome structural variation discovery and genotyping. 

Nature Reviews Genetics 12: 363-376. 

Axelsson E, Ratnakumar A, Arendt M, Maqbool K, Webster M, Perloski M, Liberg O, Arnemo 

J, Hedhammar A, Lindblad-Toh K (2013). The genomic signature of dog domestication 

reveals adaptation to a starch-rich diet. Nature 495: 360-365. 

Buysse K, Delle Chiaie B, Van Coster R, Loeys B, De Paepe A, Mo111rtier G, Speleman F, 

Menten B (2009). Challenges for CNV interpretation in clinical molecular karyotyping: 

lessons learned from a 1001 sample experience. European Journal of Medical Genetics 

52: 398-403. 

Connerly PL (2010). How do proteins move through the golgi apparatus? Nature Education 3: 

60.  

Craig TJ, Henley JM (2012). Protein SUMOylation in spine structure and function. Current 

Opinion in Neurobiology 22: 480–487. 



)1397 پاييز، 3، شماره 10مجله بيوتكنولوژي كشاورزي (دوره   

٥٨  

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

 

Dharmasiri S, Dharmasiri N, Hellmann H, Estelle M (2003). The RUB/Nedd8 conjugation 

pathway is required for early development in Arabidopsis. EMBO Journal 22: 1762–

1770. 

Dias, M. Cánovas A, Mantilla-Rojas C, Riley DG, Luna-Nevarez P, Coleman SJ, Speidel 

SE, Enns RM5, Islas-Trejo A, Medrano JF, Moore SS, Fortes MR,  Venus B, Diaz 

IS, Souza FR, Fonseca LF, Baldi F, Albuquerque LG, Thomas MG, Oliveira HN (2017). 

SNP detection using RNA-sequences of candidate genes associated with puberty in cattle. 

Genetics Molecular Research 16, DOI: 10.4238/gmr16019522. 

 Doan R, Cohen ND, Sawyer J, Ghaffari N, Johnson DC, Dindot SV (2012). Whole-genome 

sequencing and genetic variant analysis of a Quarter Horse mare. BMC genomics 13, 

DOI: 10.1186/1471-2164-13-78.  

Elferink MG, Megens HJ, Vereijken A, Hu X, Crooijmans RPMA, Groenen MAM (2012). 

signatures of selection in the genomes of commercial and non-commercial chicken 

breeds. Plos one 7: e32720.  

 Fleming DS, Koltes JE, Markey AD, Schmidt CJ, Ashwell CM, Rothchild MF, Reecy MJ, 

Lamont SJ (2016). Genomic analysis of Ugandan and Rwandan chicken ecotypes using a 

600K genotyping array. BMC Genomics. DOI:10.1186/s12864-016-2711-5. 

Gholami M, Erbe M, Garke C, Preisinger R, Weigend A, Weigend S, Simianer H (2014). 

Population Genomic Analyses Based on 1 Million SNPs in Commercial Egg Layers. Plos 

one 9: e94509. 

Giaever G, Chu AM, Ni L, Connelly C, Riles L, Veronneau S, Dow S, Lucau-Danila A, 

Anderson K, Andre B, et al (2002). Functional profiling of the Saccharomyces cerevisiae 

genome. Nature 418: 387–391. 

Groen AJ, Sancho-Andrés G, Breckels LM, Gatto L, Aniento F, Kathryn S. Lilley KS (2014). 

Identification of trans-golgi network proteins in Arabidopsis thaliana root tissue. Journal 

dharof Proteome Research 13: 763–776. 

Kharrati-Koopaee H, Esmailizadeh AK (2014). SNPs Genotyping Technologies and Their 

Applications in Farm Animals Breeding Programs: Review. Brazilian Archives of 

Biology and Technology 57: 87-95. 

Lander ES, Waterman MS (1988). Genomic mapping by fingerprinting random clones: a 

mathematical analysis. Genomics 2: 231-239. 

Mergner J, Kuster B, Schwechheimer C (2017). DENEDDYLASE1 Protein counters auto-

modification of neddylating enzymes to maintain NEDD8 protein homeostasis in 

arabidopsis. Journal of Biological Chemistry 292: 3854-3865. 



1397، خراتي و همكاران  

٥٩  

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

 

Metzker ML (2010). Sequencing technologies - the next generation. Nature Reviews Genetics 

11:31-46. 

Miller SA, Dykes DD, Polesky HF (1988). A simple salting-out procedure for extracting DNA 

from human nucleated cells. Nucleic Acids Researches 16: 1215. 

Moazeni S, Mohammadabadi MR, Sadeghi M, Shahrbabak H, Koshkoieh A, Bordbar F 

(2016a). Association between UCP Gene Polymorphisms and Growth, Breeding Value of 

Growth and Reproductive Traits in Mazandaran Indigenous Chicken. Open Journal of 

Animal Sciences 6: 1-8. 

Moazeni SM, Mohammadabadi MR, Sadeghi M, Moradi Shahrbabak H, Esmailizadeh AK 

(2016b). Association of the melanocortin-3(MC3R) receptor gene with growth and 

reproductive traits in Mazandaran indigenous chicken. Journal of Livestock Science and 

Technologies 4: 51-56.   

Mohammadabadi MR., Nikbakhti M, Mirzaee HR, Shandi A, Saghi DA, Romanov MN, 

Moiseyeva IG (2010). Genetic variability in three native Iranian chicken populations of 

the Khorasan province based on microsatellite markers. Russian Journal of Genetics 46: 

505-509.      

Mudalal S, Babini E, Cavani C, Petracci M (2014). Quantity and functionality of protein 

fractions in chicken breast fillets affected by white striping. Poultry Science 93: 2108–

2116. 

Mukhopadhyay D, Riezman H (2007). Proteasome-independent functions of ubiquitin in 

endocytosis and signaling. Science 315: 201–205.  

Rubin C, Zody M, Erikson J, Meadows J, Sherwood E, Webster M, Jiang l, Ingman M, Sharpe 

T, Ka S, Hallbook F, Besnier F, Carlborg O, Bedhom B, Jensen P (2010). Whole genome 

resequencing reveals loci under selection during chicken domestication. Nature Letters 

464: 587-593. 

 Shahdadnejad N, Mohammadabadi MR, Shamsadini M (2016). Typing of Clostridium 

Perfringens Isolated from Broiler Chickens Using Multiplex PCR. Genetics in the 3rd 

millennium 14: 4368-4374. 

Tibbles LA, Woodgett JR (1999). The stress-activated protein kinase pathways. Cellular 

Molecular Life Science 55: 1230-1254. 

Xirodimas DP (2008). Novel substrates and functions for the ubiquitin-like molecule NEDD8. 

Biochemical Society Transactions 36: 802-806. 



)1397 پاييز، 3، شماره 10مجله بيوتكنولوژي كشاورزي (دوره   

٦٠  

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

 

Zandi E, Mohammadabadi MR, Ezzatkhah M, Esmailizadeh AK (2014). Typing of Toxigenic 

Isolates of Clostridium Perfringens by Multiplex PCR in Ostrich. Iranian Journal of 

Applied Animal Science 4: 509-514. 

Zhang H, Wang SZ, Wang ZP, Da Y, Wang N, Hu XX, Zhang YD, Wang YX, Leng L, Tang 

ZQ, Li h (2012). A genome-wide scan of selective sweeps in two broiler chicken lines 

divergently selected for abdominal fat content. BMC Genetics 13: 704-720. 

Zhu JY, Fu Y, Nettleton M, Richman A, Han Z (2017). High throughput in vivo functional 

validation of candidate congenital heart disease genes in Drosophila. Developmental 

Biology, Human Biology and Medicine DOI: 10.7554/eLife.22617. 

 

 


