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Transcriptomic and differential gene expression analysis using RNA-Seq data in 

purebred Sistani cattle and its crossbreed with Simmental 
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Abstract 

Background and Objectives: The Sistani cattle, as one of Iran’s valuable indigenous breeds, is known for its 

high resistance to diseases, tolerance to heat and nutritional stress, and excellent adaptation to the harsh climatic 

and nutritional conditions of the eastern regions of the country. However, its low milk and meat production has 

limited its commercial utilization. Crossbreeding with high-yielding exotic breeds such as Simmental can create 

a balance between production efficiency and the preservation of native adaptive traits. Transcriptomic studies 

using RNA-Seq technology provide a powerful tool to investigate gene expression changes induced by 

crossbreeding and to identify molecular markers associated with economic and adaptive traits. The aim of this 

study was to analyze differential gene expression between purebred Sistani cattle and their crosses with the 

Simmental breed, and to identify the affected biological pathways. 

Materials and Methods: Blood samples were collected from the coccygeal vein of purebred Sistani cattle and 

Sistani × Simmental crossbreds (two biological replicates per treatment) at the Zabol Livestock Breeding Center 

under identical nutritional, environmental, and management conditions Total RNA was extracted using the 

RNeasy kit (Qiagen), and its quality (including RIN score) was assessed with a Bioanalyzer, while purity was 

evaluated using NanoDrop. Samples were sent to BGI, China, for library construction and sequencing. Initial 

quality control was performed with FastQC (v0.12.1), and reads were processed using Trimmomatic (version 

33/0). High-quality reads were aligned to the cattle reference genome. Transcript assembly and quantification 

were performed using Cufflinks (FPKM), and differential expression analysis was conducted with Cuffdiff in the 

R environment. Genes with q-value < 0.05 were identified as differentially expressed genes (DEGs). Gene 

Ontology (GO) and pathway enrichment analyses were performed using the PANTHER database and Fisher’s 

exact test with FDR correction. 

Results: After quality control and alignment, a total of 143 genes showed significant differential expression 

between the two groups. Data quality was satisfactory, with approximately 74% of forward reads and 73% of 

reverse reads in the purebred Sistani group, and about 81% and 82% in the crossbred group, uniquely aligned to 
the reference genome. Among the 20 genes with the greatest expression differences, genes such as UNC80, 

FBXO16, PKHD1, SCN10A, and RGS16 showed significantly reduced expression, whereas genes such as BOLA-

DQB, PRSS2, PPP1R1B, and BOLA-DQA5 were upregulated. GO and pathway analyses indicated that these 

genes are mainly involved in processes such as ion transport, regulation of cell growth, response to stimuli, and 

immune function. Data analysis resulted in the identification of five pathways with a high level of statistical 

significance (FDR < 0.05). These pathways included G Alpha (I) signaling, GPCR downstream signaling, 

Signaling by GPCR, G Alpha (Q) signaling, and Chemokine receptors bind Chemokines.These pathways are 
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associated with extracellular signal transduction and responses related to reproduction, milk production, growth, 

and immune function under stress conditions. 

Conclusion: The results indicate that crossbreeding Sistani cattle with the Simmental breed induces profound 

changes in gene expression profiles and biological pathways, and can be an effective strategy to improve 

livestock productivity while maintaining adaptation to challenging environments. These findings provide a 

valuable foundation for marker-assisted breeding programs and targeted selection in indigenous Iranian cattle 
breeds. 
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در گاوهای اصیل  RNA-Seqهای  داده ها با استفاده از تحلیل ترانسکریپتومیک و آنالیز بیان افتراقی ژن

  سیستانی و آمیخته آن با نژاد سیمنتال

 چکیده

 ،های گرمایی ها، تحمل تنش عنوان یکی از نژادهای بومی ارزشمند ایران، با مقاومت بالا به بیماری گاو سیستانی به سابقه و هدف:

شود. با این حال، ظرفیت پایین تولید شیر و گوشت، استفاده  مناطق شرقی کشور شناخته می ای تغذیهو سازگاری با شرایط سخت اقلیمی 

وری تولیدی و حفظ  تواند تعادلی میان بهره گری با نژادهای پربازده خارجی مانند سیمنتال می تجاری از آن را محدود کرده است. آمیخته

ابزار قدرتمندی برای بررسی تغییرات بیان ژن  RNA-Seqتومی با فناوری های سازگاری بومی ایجاد کند. مطالعات ترانسکریپ ویژگی

کنند. هدف این مطالعه، تحلیل بیان  گری و شناسایی نشانگرهای مولکولی مرتبط با صفات اقتصادی و سازگاری فراهم می ناشی از آمیخته

 و شناسایی مسیرهای زیستی تحت تأثیر بود.های آن با نژاد سیمنتال  ها بین گاوهای خالص سیستانی و آمیخته افتراقی ژن

سیمنتال )هر تیمار دو تکرار × های خون از سیاهرگ دمی گاوهای نژاد خالص سیستانی و آمیخته سیستانی  نمونه ها: مواد و روش

 RNeasyکیت  کل با RNAآوری شد.  ای، محیطی و مدیریتی یکسان جمع بیولوژیکی( در مرکز اصلاح نژاد دام زابل تحت شرایط تغذیه

 ارزیابی گردید. NanoDropو خلوص با  Bioanalyzer( با دستگاه RINاستخراج و کیفیت آن )شامل شاخص  Qiagenشرکت 

انجام شد و  FastQC v0.12.1در چین ارسال شدند. کنترل کیفیت اولیه با  BGIیابی به شرکت  ها برای ساخت کتابخانه و توالی نمونه

سازی  مونتاژ و کمی های باکیفیت روی ژنوم مرجع گاو همتراز شدند. . خوانششدندویرایش  (33/0)نسخه  Trimmomaticها با  خوانش

عنوان  به q-value < 0.05های با  صورت گرفت. ژن Rدر محیط  Cuffdiffو تحلیل بیان افتراقی با  Cufflinks (FPKM)ها با  رونوشت

DEG شناسایی شدند. تحلیل هستی ( شناسی ژنGOو غنی )  سازی مسیرهای زیستی با پایگاهPANTHER  و آزمون فیشر دقیق )با

 ( انجام شد.FDRتصحیح 

، ها مطلوب بود دار بین دو گروه شناسایی شد. کیفیت داده ژن با بیان افتراقی معنی ۱۴3پس از کنترل کیفیت و همترازی، در مجموع  نتایج:

% 82% و 8۱رو و در گروه آمیخته حدود  های پس % خوانش73رو و  های پیش ش% خوان7۴در گروه خالص سیستانی حدود  بطوریکه
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و   UNC80 ،FBXO16 ،PKHD1 ،SCN10A های ژنژن با بیشترین تفاوت بیان،  20طور یکتا بر ژنوم مرجع همتراز شدند. از  به

RGS16  های ژندار بیان نشان دادند، در حالی که  کاهش معنی آمیخته هادر BOLA-DQB ،PRSS2 ،PPP1R1B  وBOLA-DQA5 

ها عمدتاً در فرآیندهایی مانند انتقال یون، تنظیم رشد سلولی، پاسخ  و مسیرهای زیستی نشان داد این ژن GOافزایش بیان داشتند. تحلیل 

شد.  (FDR < 0.05) داری آماری بالا ها منجر به شناسایی پنج مسیر با سطح معنی حلیل دادهتها و عملکرد ایمنی نقش دارند.  به محرک

 G Alpha (Q) ، سیگنالینگGPCR ، سیگنالینگ توسطGPCR دستی ، سیگنالینگ پایینG Alpha (I) این مسیرها شامل سیگنالینگ

های مرتبط با تولیدمثل، تولید شیر،  سلولی، پاسخ های خارج این مسیرها با انتقال سیگنال .ها بودند های کموکاین با کموکاین و تعامل گیرنده

  رشد و عملکرد ایمنی تحت شرایط استرس مرتبط بودند.

 گری گاو سیستانی با نژاد سیمنتال تغییرات عمیقی در پروفایل بیان ژن و مسیرهای زیستی ایجاد دهد آمیخته نتایج نشان می گیری: نتیجه

ها مبنای  برانگیز باشد. این یافته های چالش وری دام در عین حفظ سازگاری با محیط تواند راهبرد مؤثری برای بهبود بهره کند و می می

 آورد. های اصلاحی مبتنی بر نشانگرهای مولکولی و انتخاب هدفمند در نژادهای بومی ایران فراهم می ارزشمندی برای برنامه

 RNA-Seqترانسکریپتوم، گاو سیستانی، گری، بیان افتراقی ژن،  آمیختهکلمات کلیدی: 

 

 

 مقدمه

پایین در تولید  نسبتا با این حال، این نژاد به دلیل ظرفیتشود.  عنوان یکی از نژادهای بومی ارزشمند کشور شناخته می گاو سیستانی، به

گاو سیستانی با نژادهای پرتولید خارجی مانند سیمنتال، که دارای گری ژنتیکی  آمیختهشیر ، کمتر مورد استفاده تجاری قرار گرفته است. 

های سازگاری منجر شود. این  وری تولیدی و ویژگی تواند به ایجاد توازن مطلوبی میان بهره پتانسیل بالایی در رشد و تولید شیر هستند، می

گاوهای . کند اده هدفمند از ذخایر ژنتیکی بومی نیز کمک میدهد، بلکه به حفظ و استف وری اقتصادی را افزایش می تنها بهره رویکرد نه

کنند. این  ایفا می دامداری سنتی و روستایی کشورنقش مهمی بومی ایران به ویژه نژاد سیستانی به عنوان یکی از منابع ارزشمند ژنتیکی، 

های منحصر به فردی مانند مقاومت  اند، ویژگی ر شدهمحیطی ایران سازگا ها به طور طبیعی با شرایط اقلیمی و زیست نژادها که در طی قرن

 وری اقتصادی نسبی دارند. ها، تحمل شرایط سخت محیطی و بهره به بیماری

و همکاران،  Xu) دلیل عملکرد عالی در تولید شیر و کیفیت لاشه، جایگاه مهمی در بازارهای گوشت و شیر دارند سیمنتال به نژاد گاو

گاو سیمنتال و دیگر نژادهای دو منظوره نسبت به نژادهای شیری مانند هلشتاین، طول عمر بیشتری به دلیل . علاوه بر این، (202۱

  (.202۴و همکاران،  Buonaiuto) دارند  و استرس ها آوری بهتر در برابر بیماری جانی بیشتر و تاب سخت

گری با  آمیختههمچنین  بهبود بخشد. بومیگاوهای را در لید شیر تواند طول عمر، باروری و تو گری می اند که آمیخته مطالعات نشان داده

نرخ تلقیح، نرخ بقا و کاهش تعداد روزهای بدون بهبود ، شیر آمیزی باعث افزایش تولید چربی و پروتئین طور موفقیت ریزی دقیق به برنامه

 (.20۱7و همکاران،  Hazel؛ Sanders ،2003و  Vanraden) اند آبستنی در مقایسه با گاوهای خالص شده

عنوان منبعی ارزشمند از اطلاعات دقیق و  های ترانسکریپتومی، در اصلاح نژاد دام به ویژه داده های وسیع پساژنومی، به استفاده از داده

های بیان  فاوتبررسی ت(. ۱3۹۶تواند نقش مهمی در ارتقای ژنتیکی حیوانات اهلی ایفا کند )بناءبازی،  شود که می اعتماد شناخته می قابل

ابزار  RNA-Seq های حاصل از سازد. داده های فعال را فراهم می ها یا ایزوفرم ها میان دو نمونه، امکان شناسایی ژن های آن ها یا ایزوفرم ژن

 (.۱3۹۵پور و همکاران،  روند )سلیم هایی در سطح بیان ژن به شمار می مناسبی برای انجام چنین تحلیل

های تطبیقی وجود دارد؛ اما  گیری شاخص آوری سوابق عملکرد و اندازه گری، معمولاً نیاز به جمع های آمیخته شی برنامهبرای ارزیابی اثربخ

بر و پرهزینه است. در این راستا، تعیین پروفایل ترانسکریپتومی و مقایسه آن بین حیوانات والد خالص و  این فرآیند اغلب دشوار، زمان
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تحلیل ترانسکریپتوم نژادهای  (.20۱۹و همکاران،  Moridi) ن روشی جایگزین و کارآمد مورد استفاده قرار گیردتواند به عنوا آمیخته می

گیری  ها در شکل تواند به درک بهتر نقش بیان ژن ها با نژادهای پرتولید خارجی، می های آن ویژه نژادهای بومی و آمیخته مختلف، به

کارگیری در  ها کمک کند. این اطلاعات امکان شناسایی نشانگرهای زیستی مؤثر را برای به آن های ژنتیکی بین فنوتیپ حیوان و تفاوت

طور  هایی را که به توان ژن ها در یک بافت مشخص، می زمان بیان کلی ژن از طریق مطالعه هم. سازد های اصلاحی فراهم می برنامه

 Gene Ontology) شناسی ژن د. سپس با انجام تجزیه و تحلیل هستیاند، شناسایی کر داری دچار تغییر در میزان بیان شده معنی

Analysis)اند، مشخص نمود.  گری قرار گرفته هایی را که تحت تأثیر آمیخته توان مسیرهای زیستی و ژن ، می 

بر پروفایل ترانسکریپتومی گاوهای آمیخته  سیمنتالگری گاوهای سیستانی با نژاد  بنابراین، هدف کلی این تحقیق، بررسی تأثیر آمیخته

های  ها، شناسایی ژن است. این مطالعه با هدف تحلیل تغییرات در سطح بیان ژن  RNA-Seq های با استفاده از داده سیمنتال×  سیستانی

انجام شده است. سیمنتال  های حاصل از تلاقی با نژاد کلیدی و مقایسه الگوهای ترانسکریپتومی بین گاوهای بومی سیستانی و آمیخته

ها  های بیان ژن تلاش شده است تا مسیرهای زیستی و فرایندهای سلولی مؤثر در تفاوت شناسی ژن، همچنین، از طریق تحلیل هستی

 شناسایی شوند.

 

 ها مواد و روش

 ها آوری نمونه جمع

گیری  ( نمونهتکرار بیولوژیکی 2تیمار و برای هر تیمار  2) سیمنتالهای آن با نژاد  از سیاهرگ دمی گاوهای نژاد خالص سیستانی و آمیخته

ها در مرکز  آوری گردیدند. شایان ذکر است که تمامی دام جمع ضد انعقادهای حاوی  های خون بلافاصله در لوله خون انجام شد. نمونه

ای، محیطی و مدیریتی  شرایط یکنواخت تغذیهنژاد دام زابل )واقع در زهک، زابل، استان سیستان و بلوچستان، ایران( و تحت  اصلاح

 و همچنین فاقد هرگونه بیماری بودند.  شدند نگهداری می

 

 RNAو توالی یابیاستخراج 

)والنسیا، کالیفرنیا، ایالات متحده آمریکا( و بر اساس  Qiagenشرکت  RNeasyگیری از کیت  کل با بهره RNAاستخراج 

، با RNA (RIN)شده، شامل شاخص یکپارچگی  استخراج RNAشده توسط سازنده انجام شد. مقدار و کیفیت  های ارائه دستورالعمل

وسیله دستگاه  هب RNAارزیابی گردید. همچنین خلوص و غلظت  Bioanalyzer (Agilent Technologies)استفاده از دستگاه 

NanoDrop ND-1000  سنجیده شد و نسبت جذبA260/A280 های  قرار داشت. در مرحله نهایی، نمونه ۱/2تا  ۹/۱ی  در بازهRNA 

 ، چین ارسال شدند.۱شنژندر BGIیابی به شرکت  و انجام توالی cDNAهای  جهت تهیه کتابخانه

 

 ها آوری رونوشت جمعکنترل کیفیت و 

فرآیند  (.Andrews ،20۱0) ( استفاده شد۱/۱2/0)نسخه  FastQC v0.12.1افزار  یابی، از نرم های توالی برای ارزیابی کیفیت اولیه داده

در این مرحله،  (.20۱۴و همکاران،  Bolger) ( انجام گرفت33/0)نسخه  Trimmomaticافزار  گیری از نرم ها با بهره ویرایش خوانش

هایی با کیفیت پایین یا طول نامناسب ویرایش یا حذف شدند. فهرست آداپتورهای مورد استفاده در طی  ه و خوانشآداپتورها حذف شد

ها  قبول برای خوانش افزار و نوع دستگاه تعیین گردید. حداقل طول قابل فرض نرم یابی، بر اساس تنظیمات پیش ها و توالی ساخت کتابخانه

                                                           
1
 Shenzhen, China 
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باز بود(. در پایان، برای هر نمونه  جفت 7۵ها  نظر گرفته شد )با توجه به اینکه طول اولیه تمام خوانشباز در  جفت ۵0پس از فیلترینگ، 

دستی مورد  پایین آنالیزهای( که در نشده جفتشده یا  شده )جفت های ویرایش شامل خوانش فایل اول .دو فایل خروجی فشرده تولید شد

 .ن بودشده به دلیل کیفیت پایی های حذف شامل خوانش فایل دوماستفاده قرار گرفت و 

 فرض انجام شد ( و در حالت تنظیمات پیش۱/2/2)نسخه  Cufflinksافزار  ها با استفاده از نرم سازی رونوشت و کمیّ شمارشدر ادامه، 

(Tarpnell  ،20۱0و همکاران)صورت  ها به . میزان فراوانی رونوشتFPKM وباز از رونوشت در هر میلیون )تعداد قطعات در هر کیل

سازی و تحلیل سطح  ( برای نرمال۱/2/2)نسخه  Cuffdiffافزار  آمده در نرم دست های به ( محاسبه گردید. سپس داده2شده یابی قطعه توالی

 ها به کار گرفته شد. بیان ژن

 

 (DEG) های دارای بیان افتراقی شناسایی ژن

های دارای بیان  ها و رونوشت جهت شناسایی ژن R( در محیط ۱/2/2)نسخه  Cuffdiffافزار  ها، از نرم پس از انجام مونتاژ رونوشت

شده  اصلاح Pی مقادیر  دهنده ها )که نشان آن q-valueهایی که مقدار  های آن استفاده شد. ژن افتراقی بین گاوهای نژاد سیستانی و آمیخته

 دار در نظر گرفته شدند. های با بیان متفاوت معنی عنوان ژن بود، به 0۵/0کشف نادرست( کمتر از بر اساس نرخ 

 (.202۴و همکاران،  Goff) ( استفاده گردید۴8/2)نسخه  cummeRbundافزاری  ی نرم برای نمایش گرافیکی الگوهای بیان ژن، از بسته

 PANTHERی  های دارای بیان متفاوت، از پایگاه داده تر و بررسی عملکرد ژن به منظور تحلیل زیستی دقیق

(http://www.pantherdb.org)  کور وارد شده به پایگاه مذ های شناسایی بهره گرفته شد. در این مرحله، فهرست ژن 202۵در ماه مارچ

 انجام گرفت. Gene Ontology (GO)ها بر اساس سیستم  بندی عملکردی آن شد و طبقه

کارگیری تصحیح نرخ  ( با استفاده از آزمون دقیق فیشر و بهFunctional Enrichment Analysisدر ادامه، آزمون غنای عملکردی )

ها کمتر از  آن p-valueکه مقدار  GOد. در نهایت، اصطلاحات ( انجام شد تا از شناسایی نتایج کاذب جلوگیری شوFDRکشف خطا )

ها مورد  شده در نظر گرفته شدند و برای تفسیر بیولوژیکی نتایج بیان ژن های عملکردی غنی عنوان دسته بود، به( p < 0.05)حد آستانه 

 .استفاده قرار گرفتند

 

 نتایج

ترین گام در مسیر آنالیز  عنوان نخستین و مهم ها به ، کنترل کیفیت اولیه دادهfastqبه   RNA-Seqهای  پس از تبدیل فرمت خوانش

های مختلف کیفیت را  ها، شاخص گیری تصادفی از کل خوانش با نمونه FastQCافزار  بیوانفورماتیکی انجام شد. در این مرحله، نرم

گانه سنجش کیفیت  های ده ای از آزمون افزار مجموعه کند. این نرم ها گزارش می ارزیابی کرده و نتایج را به صورت میانگین برای کل داده

، وجود آداپتورها، GCها مواردی از جمله کیفیت توالی به ازای هر باز، محتوا و توزیع نوکلئوتیدی، درصد  این آزمون .شود را شامل می

های کیفی،  بوط به وضعیت قبولی، هشدار یا رد آزمونخلاصه نتایج مر گیرند. های کلیدی را در بر می های تکراری و سایر شاخص توالی

های دو گروه نژادی شامل سیستانی خالص و آمیخته  رو نمونه های پیش به همراه نمودارهای گرافیکی کیفیت هر نوکلئوتید، برای خوانش

ها برای مراحل  کننده صحت و اعتبار داده ارائه شده است. این ارزیابی اولیه، تضمین 2و  ۱های  ، به ترتیب در شکل سیمنتال× سیستانی 

 ها خواهد بود. ترازی با ژنوم مرجع و آنالیز بیان ژن بعدی تحلیل، از جمله هم

                                                           
2
 Fragments Per Kilobase of exon model per Million mapped fragments 

http://www.pantherdb.org/
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 های گانه سنجش کیفیت و آزمون کیفیت انفرادی نوکلئوتیدهای خوانش های ده خلاصه نتایج آزمون -۱شکل 

 رو برای نژاد خالص سیستانی  پیش

Figure 1. Summary of Results from the Ten Quality Assessment Tests and Individual Nucleotide Quality Test 

for Forward Reads in Purebred Sistani Breed 

  

 های نوکلئوتیدهای خوانشگانه سنجش کیفیت و آزمون کیفیت انفرادی  های ده خلاصه نتایج آزمون -2شکل 

 سیمنتال× سیستانی آمیخته رو برای  پیش
Figure 2. Summary of Results from the Ten Quality Assessment Tests and Individual Nucleotide Quality Test 

for Forward Reads in Sistani × Simmental Crossbred 

 

 مرجع ها روی ژنوم یابی خوانش ردیفی و مکان هم
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های نژاد خالص سیستانی،  آمده پس از ویرایش در نمونه دست به  رو خوانش پس ۶۶،0۱۶،2۹2و  رو خوانش پیش ۵۵،۱3۴،88۴از مجموع 

یابی( شدند. علاوه بر این، بیش از پنج درصد از کل  تراز )مکان طور دقیق بر ژنوم مرجع هم ها به از خوانش %۱۵/73و  %۶/7۴ترتیب  به

طور همزمان تطابق داشتند. در میان این  رای همردیفی چندگانه بودند، به این معنا که با چندین ناحیه متفاوت از ژنوم بهها دا خوانش

 87،۹۱8،۶۱۴، پس از ویرایش سیمنتال× سیستانی های آمیخته  ی در نمونه .هزار خوانش شناسایی شد 2۱های چندمکانی، بیش از  خوانش

 درستی بر روی ژنوم مرجع ها به درصد از خوانش ۶۵/82درصد و  3۵/8۱رو، به ترتیب  خوانش پس ۹7،۶30،۵۹۶رو و  خوانش پیش

(UMD3.1 82 شیرایو) ها دارای همردیفی در چندین موقعیت ژنومی بودند و به  یابی شدند. کمتر از چهار درصد از خوانش مکان

ناحیه مختلف ژنومی همردیف  20هزار خوانش با بیش از  8۹از  ها، بیش عبارتی همردیفی چندگانه نشان دادند. از میان این خوانش

 .گردیدند

 سیمنتال× های سیستانی  آمیخته و سیستانی گاوهای در RNA-Seq یابی توالی های خوانش آمار و کیفیت کنترل نتایج -۱جدول 

Table 1 — Results of Quality Control and Statistics of RNA-Seq Sequencing Reads in Sistani Cattle and Sistani 

× Simmental Crossbreeds 

 گروه

 کل تعداد

خام  های خوانش

 رو( رو + پس )پیش

 ها خوانش تعداد

ویرایش  از پس

 رو( رو + پس )پیش

های  خوانش 

 رو شیپ

خوانش های 

 پس رو

 تعداد

 های خوانش

 شده حذف

 درصد
Q30 

 درصد
GC 

 44 4/91 8848824 66,016,292 55,134,884 121151176 129990532 سیستانی

 53 9/90 14152120 97,630,596 87,918,614 185549210 199852366 سیمنتال-یستانیس

-RNAهای  ی کیفیت مطلوب داده دهنده ها بر روی ژنوم مرجع نشان یابی خوانش به طور کلی، نتایج حاصل از همردیفی و مکان

Seq یابی یکتا در هر دو گروه )نژاد خالص سیستانی و آمیخته سیستانی  های مورد مطالعه بود. درصد بالای مکان در نمونه ×

ها بخشی  یابی است. اگرچه در تمامی نمونه سازی کتابخانه و انجام توالی ، آمادهRNAسیمنتال( حاکی از کیفیت خوب استخراج  

ی قابل قبول برای مطالعات ژنومی قرار داشت. همردیفی  بودند، این میزان در محدوده ها دارای همردیفی چندگانه از خوانش

تواند ناشی از وجود نواحی  اند، می موقعیت ژنومی انطباق یافته ۲۰هایی که با بیش از  شده، به ویژه در خوانش ی مشاهده چندگانه

 اشد.های با شباهت زیاد در ژنوم ب های همولوگ یا بخش تکراری، توالی

 

 نژادی مورد مطالعههای  گروههای دارای بیان افتراقی بین  ژن

سیمنتال نسبت به نژاد سیستانی خالص× های با بیان افتراقی در گاوهای آمیخته سیستانی  ژن -2جدول   

Table 2. Differentially Expressed Genes in Simmental Crossbred Cattle Compared to Purebred Sistani Cattle 

 مکان ژن ژن
  pمقدار  

 تصحیح شده

  لگاریتم تغییر بیان ژن 

(fold change) 

UNC80 2: 97594468-97825038 0.01039 -4.91 

FBXO16 8: 10241809-10316186 0.01091 -4.33 

PKHD1 23: 24071283-24512957 0.01039 -4.19 

SCN10A 22: 12103623-12196624 0.01039 -4.19 

LRP2 2: 26854365-27031117 0.00618 -4.09 



8 
 

DGKK X: 88031783-88044256 0.01039 -4.06 

RGS16 16: 12697340-12701441 0.00178 -4.03 

USH2A 16: 18892333-19815906 0.01091 -3.99 

UNC79 21: 58036110-58335936 0.01091 -3.93 

DNAH8 23: 12560570-12888873 0.01039 -3.91 

CXCL2 6: 88946394-88948465 0.00642 -3.59 

EPB41L4A 10: 1518392-1814679 0.00908 -3.50 

RGS1 16: 12697340-12701441 4.14E-06 -3.38 

CXCR4 2: 61250149-61253862 0.00020 -2.90 

IFITM1 29: 49726614-49736576 0.00041 3.71 

LOC104968634 11: 49225782-49228238 1.73E-06 4.03 

BOLA-DQA5 23: 25631958-25643878 0.00019 4.43 

PPP1R1B 19: 40006493-40015037 5.58E-10 4.73 

PRSS2 4: 106071891-106075636 7.28E-13 4.91 

BOLA-DQB 23: 25607507-25620857 6.22E-20 9.18 

آمیخته ژن در  انیدهنده کاهش ب نشان” -“ژن و علامت  انیب شیدهنده افزا نشان“+” علامت (، Fold Changeژن ) انیب رییتغ تمیدر جدول لگار

 است. ها نسبت به سیستانی

سیمنتال × های سیستانی  دار میان گاوهای خالص سیستانی و آمیخته های با تفاوت بیان معنی عنوان ژن ژن به ۱۴3در این مطالعه، مجموعاً 

دهد که بالاترین میزان تفاوت در سطح بیان را بین گاوهای اصیل سیستانی و  ژن را ارائه می 20فهرستی از  2جدول شناسایی شدند. 

 Foldها با بیشترین مقادیر تغییر بیان بیشترین مقادیر مثبت و منفی) اند. این ژن های حاصل از تلاقی آن با نژاد سیمنتال نشان داده آمیخته

Changeاند. ( انتخاب شده 

 

 شناسی و مسیر ژن سازی هستی لیز غنیآنا

های با بیان  را برای ژن( Pathway Analysis) و مسیرهای زیستی( GO) 3شناسی ژن سازی هستی نتایج حاصل از تحلیل غنی 3جدول 

طور  زیستی بهدهد. این تحلیل نشان داد که پنج مسیر  های آن با نژاد سیمنتال ارائه می متفاوت میان نژاد خالص سیستانی و آمیخته

ها میان این دو گروه وجود دارد.  های بارزی در سطح عملکرد بیولوژیکی ژن و تفاوت( FDR P < 0.05) اند شده  داری غنی معنی

های محیطی و عملکردهای مرتبط  شده عمدتاً درگیر در فرآیندهای تنظیم رشد سلولی، انتقال سیگنال، پاسخ به محرک مسیرهای شناسایی

 . گری ایفا کنند های عملکردی ناشی از آمیخته توانند نقشی کلیدی در سازگاری یا تفاوت اند که می ودهبا ایمنی ب

سیمنتال× های متفاوت بیان شده بین دو نژاد خالص سیستانی و سیستانی  شناسی و مسیر ژن سازی هستی نتایج آنالیز غنی -3جدول   

Table 3. Results of Gene Ontology Enrichment Analysis and Pathway Analysis for Differentially Expressed 

Genes Between Purebred Sistani and Sistani × Simmental 

 تصحیح شده Pمقدار  ژن مسیر

                                                           
3
 Gene Ontology (GO) 
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G Alpha (I) signaling events 
RGS1, RGS16, PPP1R1B, 

CXCR4, CXCL2 
0.001 

GPCR downstream signaling  
RGS1, RGS16, PPP1R1B, 

CXCR4, DGKK, CXCL2 
0.001 

Signaling by GPCR 
RGS1, RGS16, PPP1R1B, 

CXCR4, DGKK, CXCL2 
0.001 

G Alpha (Q) signaling events RGS1, RGS16, DGKK 0.019 

Chemokine receptors bind Chemokines CXCR4, CXCL2 0.019 

 

 بحث

تواند روشی مناسب برای افزایش سطح تولید در نژادهای دورگه  گری بین نژادهای بومی گاو با نژادهای خارجی با تولید بالا می آمیخته

 . در ایران حداقل شش جمعیت گاو بومی شامل سرابی، گلپایگانی، سیستانی، دشتیاری، نجدی و تالشی وجود داردباشدحاصل 

(Kamalzadeh et al. 2008)ها داشته و با شرایط نامساعد محیطی سازگار  های بومی مقاومت خوبی در برابر بیماری . این جمعیت

انتخاب های اصلاحی مانند  استفاده از روشهستند، اما تولید شیر این نژادها در مقایسه با نژادهای خارجی پایین است. از سوی دیگر، 

یکی از  ،بنابراین. (Moridi et al. 2019) برسدسطح مطلوب  یک بهد جمعیت نهایی عملکرتا  نیازمند زمانی طولانی است ینژاد درون

های  با عملکرد بالا برای ترکیب ویژگی خارجی نژادهای گری این نژادها با آمیخته، بهبود تولید در نژادهای بومی های اصلاحی برای برنامه

  مطلوب هر دو نژاد است.

شد. این  سیمنتال× سیستانی های  ژن با بیان افتراقی معنادار بین گاوهای اصیل سیستانی و آمیخته ۱۴3نتایج این پژوهش منجر به شناسایی 

های زیستی و فیزیولوژیکی میان این دو  ی تفاوت دهنده تواند بازتاب ها دارای الگوهای متفاوتی از افزایش یا کاهش بیان بودند که می ژن

ها زمینه را برای درک بهتر سازوکارهای مولکولی مرتبط با رشد، ایمنی، متابولیسم و سازگاری با شرایط  ژنتیکی باشد. تحلیل این ژن گروه

 .نژادی دام مورد استفاده قرار گیرد تواند در شناسایی مارکرهای مولکولی مؤثر برای به سازد و می محیطی فراهم می

توان به  ها می ترین آن سیستانی هستند که از جمله مهم نژادها نسبت به  آمیختهدار بیان در  اهش معنیژن دارای ک چهارده، 2 در جدول

UNC80 ،FBXO16 ،PKHD1   وRGS1  انتقال یونی، تنظیم رشد سلولی و سیگنال دهیها عمدتاً در مسیرهای  اشاره کرد. این ژن ،

دهنده تفاوت در کارکردهای فیزیولوژیک و متابولیک بین نژاد خالص و  تواند نشان میها  ها نقش دارند و کاهش بیان آن پاسخ به محرک

و  BOLA-DQB ،PPP1R1Bژن از جمله  ۶در مقابل،  (.200۵و همکاران،  Sharp؛ 20۱۶و همکاران،  Stray-Pedersen) آمیخته باشد

IFITM1  های مرتبط با سیستم ایمنی نظیر  مگیر بیان ژناند. افزایش چش نشان داده آمیخته هاداری در  افزایش بیان معنیBOLA-DQB  

 ژن (.2023و همکاران،  Hendam) هاست تر ایمنی در آمیخته دهنده فعالیت قوی ( نشان۱8/۹)با بیشترین میزان تغییر بیان معادل 

PPP1R1B که افزایش بیان داشت، با فرآیندهای مرتبط با تنظیم رشد و کیفیت گوشت در ارتباط است .(Casamayor and Arino, 

های بارز در تنظیم ژنتیکی مسیرهای ایمنی، متابولیک و رشدی بین دو گروه ژنتیکی مورد بررسی است  ها بیانگر تفاوت این یافته. (2020

 .نژادی و اصلاح دام فراهم سازد تواند مبنای مناسبی برای مطالعات کاربردی در زمینه به و می

مهار کننده  کیکند که به عنوان  یرا کد م ینیژن پروتئاین  مختلف دارد. یکیولوژیب یندهایفرآ میدر تنظ ینقش مهم PPP1R1Bژن 

 گر،ید یها مهم است. مشابه عملکرد آن در گونه اریبس ونیلاسیدفسفور یندهایکه در فرآ یمی، آنزکند یم( عمل PP1) ۱فسفاتاز  نیپروتئ

PPP1R1B یندهایفرآ یمرتبط است که برا کینرژیدوپام یده گنالیس یرهایبا مس ژن نیدر گاو نقش دارد. ا یاحتمالاً در انتقال عصب 

 زین یممکن است در عملکرد عضلان PPP1R1Bدر گاو،  است. یها ضرور مختلف از جمله رفتار، شناخت و پاسخ به محرک یعصب

اثر  تردیگوشت، مانند  تیفیصفات مربوط به ک بر تواند یم که دنقش دار یدر انقباض و آرامش عضلان PP1 ریمس راینقش داشته باشد، ز

 نیا هایتیفعالاز دیگر بگذارد.  ریممکن است بر رشد و نمو تأثی سلول یده گنالیخود در س یمینقش تنظ قیاز طرهمچنین  داشته باشد.

 (.Casamayor and Arino, 2020اشاره کرد ) سمیو متابول زیتما ،یمانند رشد سلول ییندهایفرآ هتوان ب یژن م
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( که بر روی نژادهای ۱۴0۱های فرزانه دیزج و همکاران ) و ارتباط آن با بیان ژن، نتایج ما با گزارش  SNPهای  در زمینه بررسی جایگاه

نژادهای آمیخته  شده در های شناساییSNPها نشان دادند که درصد بالایی از  سیستانی و سیمنتال کار کرده بودند، همخوانی دارد. آن

 سیستانی از نوع عملکردی و ایمنی بودند.

یک جزء حیاتی از کانال  UNC80های یونی در ارتباط است.  بخشی از یک مجموعه بزرگتر است که با تنظیم کانال UNC80ژن 

NALCN ( است که یک مجموعه پروتئینی که کانال نشت سدیمNALCNرا تنظیم می )  در حفظ پتانسیل کند. این کانال نقش مهمی

و  Lear) کند های سدیم به داخل سلول ایفا می پذیری عصبی با اجازه دادن به نشت اندک و ثابت یون غشای استراحت و تحریک

برای عملکرد  UNC80های دیگر مانند انسان و موش،  اگرچه مطالعات دقیق این ژن در گاو محدود است، اما در گونه (.20۱3همکاران، 

کند و بر فرآیندهایی مانند تنفس ریتمیک و  ا حیاتی شناخته شده است. این ژن به تنظیم تحریک پذیری عصبی کمک میه صحیح نورون

 (.202۴و همکاران،  Chen) گذارد سایر عملکردهای خودمختار تأثیر می

بود.  ها آمیختهدر دارای بیان متفاوت بالایی  PRSS2ها اشاره شد، ژن  که به عملکرد آن PPP1R1Bو  BOLA-DQBهای  علاوه بر ژن

کند که عضوی از خانواده سرین مرتبط با پروتئازهای تریپسین است. این  را کد می 2-در گاو، پروتئینی به نام تریپسین PRSS2ژن 

شود، با تجزیه  تولید می PRSS2، آنزیمی که توسط ژن 2-ها نقش دارند. تریپسین ها با شکستن پیوندهای پپتیدی در تجزیه پروتئین آنزیم

عنوان اسیدهای آمینه جذب شوند، نقش مهمی در  توانند بیشتر هضم شده و به تر که می های رژیم غذایی به پپتیدهای کوچک پروتئین

ها( کمک  نها )زیموژ سازهای غیرفعال آن های گوارشی از پیش همچنین به فعال شدن سایر آنزیم 2-کند. تریپسین فرآیند گوارش ایفا می

کند. در گاو، مانند سایر پستانداران،  کند که به هضم پروتئین کمک می کند. به عنوان مثال، کیموتریپسینوژن را به کیموتریپسین فعال می می

و  Abo-Ismail؛ 202۴و همکاران،  Lu) برای هضم کارآمد و سلامت کلی دستگاه گوارش ضروری است PRSS2عملکرد مناسب ژن 

 (.20۱3همکاران، 

دار  مسیر بیولوژیکی بطور معنی ۵های آن با نژاد سیمنتال در  های با بیان افتراقی در گاوهای سیستانی خالص و آمیخته در این مطالعه، ژن

 داری بود. ( دارای بیشترین معنیG Alpha (I) signaling events) Iآلفا  Gدهی  درگیر بودند. از میان این مسیرها، رویدادهای سیگنال

های  است که سوئیچ Gهای  های سیگنالینگ است که شامل پروتئین تری از مکانیسم این مسیر بیولوژیکی بخشی از مجموعه وسیع

دهند  ها از بیرون سلول به داخل آن دارند و به سلول اجازه می ها نقش مهمی در انتقال سیگنال ها هستند. این پروتئین مولکولی درون سلول

به  (.200۵و همکاران،  McCudden) های تولید مثل دارد ( نقش مهمی در تنظیم هورمونIآلفا ) Gدهد. سیگنالینگ به محیط خود پاسخ 

دهی مناسب  کند. سیگنال ها ضروری هستند، تعدیل می ها و بیضه ها را که برای عملکرد تخمدان ها به گنادوتروپین عنوان مثال، پاسخ سلول

 Bernard) گذاری و تولید اسپرم بسیار مهم است بیعی و تأثیر بر فرآیندهایی مانند بلوغ تخمک، تخمکاز طریق این مسیر برای باروری ط

دهی  کند. سیگنال هایی مانند انسولین به تنظیم متابولیسم انرژی کمک می این مسیر همچنین با کنترل عملکرد هورمون (.20۱۹و همکاران، 

گذارد که برای حفظ رشد و تولید شیر بسیار مهم  ( است که بر جذب گلوکز و تعادل انرژی تأثیر میIآلفا ) Gانسولین شامل مسیرهای 

کند و در  مختلف را تعدیل می های ها و کموکین سیتوکینگذارد. پاسخ به  های ایمنی تأثیر می است. این مسیر همچنین بر عملکرد سلول

تهاب نقش دارد. علاوه بر این، عملکرد مناسب این مسیر برای حفظ هموستاز تحت ها و ال توانایی سیستم ایمنی برای پاسخ به عفونت

بر کبد گاوهای  (2012) و همکاران  McCabeمطالعه همچنین  (.2007و همکاران،  Blumer؛ Tuteja ،200۹) استرس مهم است

های ما که در آن مسیرهای انرژی، رشد و استرس  یافتهگوشتی نشان داد که تغییرات بیان ژن بر متابولیسم و تعادل انرژی تأثیرگذار است. 

 آمیخته هادر  PPP1R1B و BOLA-DQB های همچنین، بیان بالاتر ژن ی همین پویایی هستند. دهنده اند نیز نشان فعال شده

 .طابقت داردم Aida  (2006) و Takeshima ای که با نتایج دهنده تقویت مسیرهای ایمنی و پاسخ به استرس است؛ یافته نشان

یابی  فناوری توالیگری با استفاده از  های پنج جمعیت گاو را در یک برنامه آمیخته تفاوت( 20۱۹) و همکاران Moridiدر یک مطالعه، 

RNA های خود از  گری، گاوهای خالص هلشتاین و تالشی با آمیخته ها مطالعه کردند. در این برنامه آمیخته برای توصیف ترانسکریپتوم آن

ژن با بیانی  22۶2% هلشتاین مقایسه شدند. این محققان 7۵% پدر هلشتاین و مادر تالشی و ۵0% پدر تالشی و مادر هلشتاین، ۵0جمله 

شدند. تجزیه و تحلیل  ها بیان می فرد در نژادهای خالص یا آمیخته ژن به طور منحصربه 2۵۱ها  افتراقی را شناسایی کردند که از میان آن
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 لیتحل نهیدر زم نیشیمطالعات پ ها نشان داد که پاسخ ایمنی و التهابی بیشترین تأثیر را در مسیرها و عملکردها دارند. ژنعملکردی این 

و همکاران،  پور می؛ سل۱3۹۶و همکاران،  ی)بناءباز یستانی( و کل Das et al., 2018والیمانند ساه یبوم یها در دام پتومیترانسکر

ها  آن جیبا نتا یمنیا یها ژن انیب شیداشتند. در پژوهش ما، افزا دیو استرس تأک طیها در پاسخ به مح ژن یافتراق انیبر نقش ب زی( ن۱3۹۵

مسیرهای شناسایی شده در این آنالیز، از  تر هستند. مقاوم ها یماریدر برابر ب یعیطور طب به یبوم یکه نژادها کند یم دییهماهنگ است و تأ

ها، ارتباط تنگاتنگی با فرآیندهای کلیدی مرتبط با  های کموکین به کموکین و مسیر اتصال گیرنده GPCR دهیسیگنال جمله مسیرهای 

های بیان ژنی مشاهده شده  دهند که تفاوت زا دارند. این مسیرها نشان می پاسخ ایمنی، تنظیم التهاب، و مقاومت بدن در برابر عوامل بیماری

 .سیمنتال، ممکن است بر توانایی سیستم ایمنی و پاسخ به استرس تأثیر بگذارد× بین دو نژاد سیستانی و سیستانی 

 

 گیری نتیجه

تواند نه تنها بر  می سیمنتالگری بین نژاد بومی سیستانی و نژادهای پرتولید خارجی مانند  دهد که آمیخته نشان می پژوهشنتایج این 

ژن با بیان  ۱۴3ها و مسیرهای بیولوژیکی اثرگذار باشد. شناسایی  تری بر الگوهای بیان ژن طور عمیق صفات ظاهری و عملکردی، بلکه به

ژیکی های اساسی در تنظیم مسیرهای فیزیولو ، تفاوت سیمنتال× سیستانی های  آمیختهافتراقی معنادار بین گاوهای خالص سیستانی و 

های مرتبط با ایمنی و کاهش بیان برخی  ویژه، افزایش بیان ژن کلیدی مانند سیستم ایمنی، متابولیسم، رشد و عملکرد عصبی را نشان داد. به

های بنیادین در نحوه سازگاری با  ، حاکی از تفاوتنژاد سیستانیها نسبت به  دهی و گوارش در آن های مرتبط با مسیرهای سیگنال ژن

گری  ترین مسیر تغییریافته در اثر آمیخته عنوان مهم به( I) آلفا G دهی علاوه بر این، مسیر سیگنال. و تنظیم عملکردهای زیستی استمحیط 

تری از  تنها درک دقیق ها نه شناسایی شد؛ مسیری که در تنظیم تولیدمثل، متابولیسم انرژی و عملکرد ایمنی نقش کلیدی دارد. این یافته

سازی  ژنتیکی برای بهینه نشانگرهایهای اصلاح نژاد مبتنی بر  توانند در طراحی برنامه کنند، بلکه می گری فراهم می ولی آمیختهاثرات مولک

گری هدفمند در  صفات عملکردی و سازگاری نژادهای بومی مورد استفاده قرار گیرند. در مجموع، نتایج حاصل پتانسیل ارزشمند آمیخته

خوبی در فرایند اصلاح نژاد  های ژنتیکی و زیستی به دهد، مشروط بر آنکه تفاوت های بومی ایران را نشان می ی دامارتقای عملکرد تولید

 .لحاظ شوند

 

 یسپاسگزار

ها و  آوردن داده دلیل فراهم داند مراتب سپاس و قدردانی صمیمانه خود را از مؤسسه تحقیقات علوم دامی کشور به نگارنده بر خود لازم می

امکانات لازم برای انجام این پژوهش ابراز دارد. شایان ذکر است بخشی از مراحل آزمایشگاهی این تحقیق در آزمایشگاه بیوتکنولوژی 

های علمی و فنی ایشان صمیمانه  ها و حمایت وسیله از همراهی، راهنمایی مؤسسه تحقیقات علوم دامی کشور انجام شده است که بدین

 آید. می عمل تقدیر و تشکر به

گیری  از همکاران محترم دانشکده کشاورزی دانشگاه زابل و ایستگاه اختصاصی گاو بومی سیستانی نیز به سبب همکاری در فرآیند نمونه

 آید. عمل می سازی شرایط اجرای بخش میدانی پژوهش، نهایت سپاس و قدردانی به ها و فراهم خون دام

( و جناب Swedish University of Agricultural Sciences - SLUورزی اوپسالای سوئد )در پایان، نگارنده از دانشگاه علوم کشا

سازی دسترسی به  نامه، اختصاص فضای کاری و فراهم ی صدور دعوت واسطه به (Seten Andonov) آقای دکتر سرتن آندونوف

 ساختند، تشکر و امتنان فراوان دارد. ای این پژوهش را فراهم های داده های محاسباتی که زمینه انجام تحلیل زیرساخت
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