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در رشد بدن گاو  یلدخ یولوژیکیب یرهایمس ییشناسا

ژن یانب یها یلبا استفاده از پروفا

چكيذُ       

آًچِ کِ در دًيای اهزٍس در حيطِ علن اصلاح ًضاد بِ صَرت ضتاباى در حال ًيل است تَسعِ علن بيَاًفَرهاتيک هی باضذ 

تَاًذ ًقص هیکِ حيطِ بالادستی آى علن صًتيک هَلكَلی هی باضذ. ارتباط علن بيَاًفَرهاتيک  با علن صًتيک هَلكَلی 

صفت رضذ در داهپزٍری ٍری داضتِ باضٌذ. یكی اس هْوتزیي صفات تَليذیهْوی در بْبَد صًتيكی صفات تَليذی در داهپز

ضٌاسایی ایي هسيزّای بيَلَصیكی با استفادُ اس پزٍفایل ّای بياى . تحت تاثيز چٌذیي هسيز بيَلَصیكی قزار دارًذاست کِ 

وی بِ ایي فزایٌذ پيچيذُ ٍ صى ٍ اطلاعات صًَهی قابل دستزط اهكاى پذیز است ٍ هی تَاًذ هٌجز بِ گستزش دیذگاُ سيست

درک بْتز آى گزدد. در ایي پضٍّص، اطلاعات هزبَط بِ بياى صى در بافت عضلِ گاٍ در دٍ سي ضاهل یک هاّگی  ٍ بيست 

جوع آٍری ضذ. در رٍیكزد اٍل، ابتذا تفاٍت بياى در بيي صًْا با استفادُ اس  ArrayExpressٍ چْار هاّگی، اس پایگاُ دادُ 

صى بزای ضٌاسایی هسيزّای بيَلَصیكی کاًذیذ ضذًذ. تجشیِ ٍ تحليل هسيزّای  2732بزرسی ضذ کِ  ArrayAnalysisًزم 

اًجام گزفت. ًتایج بزرسی بياى صى ّا  ًطاى داد کِ کِ بيي دٍ گزٍُ سٌی  PathVisioبيَلَصیكی با استفادُ اس ًزم افشار 

 23داضتٌذ. بزرسی ریطِ ضٌاسی ایي صى ّا ًطاى داد کِ در  صى کاّص بياى 411صى، افشایص سطح بياى ٍ 503هَرد هطالعِ 

هسيز بيَلَصیكی ًقص دارًذ ٍ اکثز ایي هسيزّا در فزآیٌذّای سلَلی هاًٌذ رضذ، تكثيز ٍ توایش، ّوَستاسی ٍ هزگ بزًاهِ 

د کِ هی تَاًذ ریشی ضذُ سلَل ًقص دارًذ. ایي ًتایج هٌجز بِ ضٌاسایی ًطاًگزّای سیستی کاًذیذ بزای صفت رضذ هی ضَ

گام هَثزی در تذٍیي استزاتضی بزای بْبَد فزایٌذ ارسیابی ٍ اًتخاب صًَهی گاٍ باضذ. 

70~59ظ: ظ

(ًَيؼٌذُ هؼئَل) پٌاُ یهسعَد عل

یذسيِداًـگبُ تشثت ح یبسداًـ

یسّزا رٍدبار

 .یشفتداًـگبُ خ ی،داًـکذُ کـبٍسص ی،گشٍُ ػلَم داه يبساػتبد

جَاد هٌص یعل

هـْذ یداًـگبُ فشدٍػ ی،داًـکذُ کـبٍسص ی،گشٍُ ػلَم داه يبساػتبد

یهختار یستاپ یهزتض

یشفتداًـگبُ خ ی،داًـکذُ کـبٍسص ی،گشٍُ ػلَم داه يبساػتبد

يذآبادیس يذرضاحو

هَصؽ ٍ تشٍيح کـبٍسصی. کشجکـَس، ػبصهبى تحمیمبت، آ یػلَم داه یمبتهَػؼِ تحم يبساػتبد

یقزار یشُفا

یذسيِداًـگبُ تشثت حهذسع 

1396 آثبى : يشؽپز يختبس       1396خشداد  : يبفتدس يختبس

09153243776 توبع ًَيؼٌذُ هؼئَل: ؿوبسُ

    Email: m.alipanah.torbath.ac.ir 

اكلاح ًظاد گبٍ یَلَطيکی،ث یشّبیسؿذ ػضلِ، هؼ یَاًفَسهبتیک،ث: يذیکل ّایٍاصُ

 10.22092/ asj.2017.110826.1460( : DOI)  شناسه ديجيتال



 

  

     

 

 

 

  

  

 هقذهِ      

ّذف اص ثکبسگیشی سٍؿْبی ػیؼتن ثیَلَطی دس اكلاح دام تؼییي 

سٍاثظ پیچیذُ ثیي طًَتیپ ٍ فٌَتیپ هی ثبؿذ،  ػیؼتن ثیَلَطی 

هذسى دس تلاؽ اػت کِ تٌَع ًـبًگشّبی هشتجظ ثب فٌَتیپ ّب ٍ 

تَلیذ پشٍتئیي ٍ  ًمؾ ٍ استجبط آًْب دس ػغَح هختلف سًٍَيؼی،

(. 2013 ٍ ّوکبساى٬ Coleؿجکِ ّبی تٌظیوی سا تَضیح دٌّذ )

ًـبى  (2011)ٍ ّوکبساى  Fortesاخیشا ثشخی همبلات هبًٌذ همبلِ 

دادُ اًذ کِ تدضيِ ٍ تحلیل ؿجکِ فْن ٍ ثیٌؾ ثیـتشی سا دس هَسد 

ٍ   Fortesهؼوبسی طًتیکی فٌَتیپ ّبی پیچیذُ فشاّن هی ًوبيذ.

ثب اػتفبدُ اص ًتبيح حبكل اص هغبلؼبت  (2011) ّوکبساى

GWAS
ؿجکِ ی تٌظیوی طًْبی هشتجظ ثب كفبت پیچیذُ هبًٌذ  1

ػي ثلَؽ دس گبٍ سا اسائِ ًوَدًذ. دس ثشخی هغبلؼبت  ًتبيح ثذػت 

سا خْت اػتٌتبج ًتبيح ثْتش  SNPآهذُ اص پظٍّؾ ّبی هجتٌی ثش 

Reverter and Fortes, (دس ؿجکِ ّبی تٌظیوی طى ثکبس ثشدًذ

(. تَػؼِ چٌیي اعلاػبتی ثب اػتفبدُ اص دادُ ّبی گلِ ّبی 2013

ثضسگ هبًٌذ ؿوبس صيبد گلِ ّبی گبٍ ّلـتبيي کوک ثِ ثْجَد 

كحت اسصؽ اكلاحی گلِ ّبی کَچکتش هبًٌذ گبٍّبی ًظاد 

ثب ايي ٍخَد ثحث ّب ٍ چبلؾ  .ثشاٍى ػَئیغ ٍ آسيشؿبيش هی ًوبيذ

طًی ثب تَخِ ثِ ػذم کیفیت کبفی دادُ ّبيی ًیض دس هَسد ؿجکِ ی 
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Today, exiting of high relationship and overlap between bioinformatics science and molecular 

biotechnology, can be play important role in genetic improvement of production traits. Growth trait 

is one of important production traits in animal husbandry, it affected via several biological 

pathways. Identification of the biological pathways is available using expression gene profiles and 

genomic information, and can cause of expand systemic idea about of the complicated procedure 

and better understand. In the study, collected data information about of gene expression in muscle 

tissue in two group cow 1 month and 24 month, from data base of Array Express.  In first step 

investigated difference between expression genes using ArrayAnalysis, candidate 2732 genes for 

identifying biological pathway. Analysis of biological pathway conducted by PathVision software.   

Results of study gene expression in two group show that in two treatments, 503 gene had 

increasing in expression and 411 gene had decrease in expression. Study morphophonemic of the 

genes show that the genes play role in 23 biological pathways, most of the pathways play role in 

cellular process as growth, proliferation, differentiation, homeostasis and death was scheduled. The 

results can be lead to identification biological markers candidate for growth trait, that is a positive 

step forward to improve of procedure of cattle genomic evaluation and selection.  
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ّب ٍ ػذم اعلاع کبفی اص ًمؾ اػبػی طى ّب دس گبٍ ٌَّص ٍخَد 

(. دس يک پظٍّؾ ثِ ثشسػی Rosa and Valent, 2013داسد )

ثیَلَطی ػلَلی تٌظین آّي دس هبّیچِ اػکلتی گبٍ پشداختِ ؿذ، 

ٍ  mRNAايي هغبلؼِ ثب اػتفبدُ اص ثشسػی ثیبى طى ّب دس ػغح 

شسػی ًمؾ طى ّبی کبًذيذ اًدبم ؿذ. دس ايي هغبلؼِ ًمؾ طًْبی ث

BMP6 SMAD1 ٍ  دس ّوَػتبصی آّي تبيیذ گشديذ ٍ هؼیش

SMAD3   ثِ ػٌَاى يک هؼیش خذيذ ٍ داسای پتبًؼیل لَی دس

 2012 ٍ ّوکبساى٬ Kolts (تٌظین ّوَػتبصی آّي ؿٌبػبيی ؿذ

 ط ثِ ًظاد Hanwoo(. ثب اػتفبدُ اص آًبلیض دادُ ّبی سيضآسايِ هشثَ

ثَهی کـَس کشُ هؼیشّبی ثیَلَطيکی هشتجظ ثب كفت تشدی 

گَؿت دس گبٍ ؿٌبػبيی ؿذ ٍ ثب ؿٌبػبيی طى ّبيی کِ دس چٌذ 

هؼیش ثیَلَطيکی هشتجظ ثب كفت تشدی گَؿت ًمؾ داسًذ.  

گضاسؽ ؿذ کِ ايي طى ّب پتبًؼیل ايٌکِ ثِ ػٌَاى ثِ ًـبًگش 

د خْت تشدی گَؿت دس ثیَلَطيکی ثشای هحتَی چشثی هَخَ

(. کیي ٍ 2010 ٍ ّوکبساى٬ )Leeاٍايل دٍسُ سؿذ ثبؿٌذ، داسًذ

ثب اػتفبدُ اص آًبلیض دادُ ّبی ثیبى طى ثِ سٍؽ  (2011ّوکبساى )

هبّگی اص ًظاد ثَهی  24سيضآسايِ دس گَػبلِ ّبی ًش يک هبّگی ٍ 

چیي ًـبى دادًذ کِ كفت التلبدی گَؿت تحت تبثیش چٌذ طى 

ّبی ثیبى طى ٍ  ؿَد. گضاسؽ کشدًذ کِ ايي پشٍفبيلکٌتشل هی 

آًبلیض هؼیشّبی ثیَلَطيکی دس ثبفت هبّیچِ هی تَاًذ دس ؿٌبػبيی 

طى ّبيی کِ ًمؾ هَثش دس کیفیت گَؿت داسًذ، اثضاسی لَی 

ثبؿذ.

Guifen ( آًبلیض دادُ ّبی سيضآسايِ سا دس ثیي 2012ٍ ّوکبساى )

هبّگی اًدبم داد ٍ تؼذاد  30ٍ  12،18،24گَػبلِ ّبی ثب ػي 

طى کِ اص ًظش ثیبى هتفبٍت ثَدًذ ثیي گشٍّْب سا گضاسؽ  4.219

هتبثَلیکی ٍ کشدًذ ٍ ثیبى کشدًذ کِ اکثش ايي طًْب دس هؼیشّبی

گیشًذُ ّبی ػلجی ًمؾ داؿتٌذ. سٍدثبسی ٍ ّوکبساى دس ػبل 

 ثب اػتفبدُ اص آًبلیض دادُ ّبی سيضآسايِ ثشای ػِ ًظاد گبٍ ثب 2015

Marbling(اػکَس هتفبٍت تشدی گَؿت )هؼیش ثیَلَطيکی  17

MAPK ؿٌبػبيی کشدًذ ٍ دٍ هؼیش ٍP38 MAPK  کِ ثب

هتبثَلیؼن چشثی استجبط داسًذ دس ًظادی کِ اهتیبص تشدی گَؿت 

 2015سٍدثبسی ٍ ّوکبساى دس ػبل ثْتشی داؿت هؼٌب داس ؿذًذ.

هبُ اص ًظاد  24 آًبلیض پشٍفبيل تشًؼکشيپتَم گَػبلِ ّبی يک هبُ ٍ

ثب ّذف ؿٌبػبيی  GEOثَهی چیي هَخَد دس ثبًک اعلاػبتی

هؼیشّبی ثیَلَطيکی هشتجظ ثب افضايؾ سؿذ هبّیچِ گبٍ اًدبم 

ثیَلَطی دسگیش دس فؼبلیت هؼیش 12دادًذ ٍ گضاسؽ کشدًذ کِ  

ّبی سؿذ ، تکثیش ٍ توبيض ٍ هشگ ػلَلی دس ايي هدوَػِ دادُ ثیبى 

کی اص ايي هؼیشّب هذل ّبيپشتشٍفی ثَدکِ طى طى هؼٌی داس اػت. ي

کِ تـکیل   MYOG, ATF3, Ankrd1 ADAM10ّبی 

دٌّذُ ايي هؼیش ّؼتٌذ افضايؾ ثیبى سا ًـبى دادًذ ٍ ايي طى ّبی 

 هشثَط ثِ تکثیش ػلَلْبی هبّیچِ  ثَدًذ.

 

 هَاد ٍ رٍش ّا   

 آهادُ ساسی ٍ تْيِ اطلاعات

دادُ ّبی هشثَط ثِ پشٍفبيل ثیبى طى هَسد اػتفبدُ دس ايي تحمیك 

ًوًَِ ثبفت ػضلِ پب  6آٍسدُ ؿذُ اػت، هشثَط ثِ  1کِ دس خذٍل 

اص پبيگبُ  هبّگی ثب فشهت cell 24هبّگی ٍ  1اص گَػبلِ ثب ػي 

 Arrayexpressدادُ 

https://www.ebi.ac.uk/arrayexpress/experimen(

)21782/-GEOD-ts/E  ثب ؿوبسُ دػتشػی-GEOD-E

 GEOيب پبيگبُ دادُ  21782

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/geo/query/acc.c(

)E21782gi?acc=GS  ثب ؿوبسُ دػتشػیGSE21782 

Affymetrix داًلَد ؿذًذ. ثیبى طى ّب ثب اػتفبدُ اص پلت فشم

GeneChip Bovine Genome Array Bovine  ُاًذاص

 . گیشی ؿذُ ثَد

. ضوارُ دستزسی ًوًَِ بافت ّای هاّيچِ استفادُ 1جذٍل 

 ضذُ بزای تحقيق

ؿوبسُ دػتشػیصهبى ًوًَِ گیشی

1 monthGSM542646

1 monthGSM542647

1 monthGSM542648

24 monthGSM542649

24 monthGSM542650

24 monthGSM542651
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کٌتزل کيفی ٍ ًزهال ساسی دادُ ّا     

لجل اص آًبلیض ثیبى طى ّبی اًذاصُ گیشی ؿذُ تَػظ تکٌیک 

ثب  1سيضآسايِ دس ايي تحمیك دادُ ّبی خبم هَخَد دس خذٍل 

اص  Affymetrix QC & pre-processingاػتفبدُ پلاگیي 

Arrayanalysis ًشم افضاس 

http://www.arrayanalysis.org/)(  دس اثتذا کٌتشل کیفیت

PCAدادُ ّب ثب اػتفبدُ سٍؽ تحلیل هَلفِ ّبی اػبػی)
ٍ ػپغ  (2

ؽ اػتبًذاسد ًشهبل فشآيٌذ ًشهبل ػبصی دادُ ّب ثب اػتفبدُ اص سٍ

RMAػبصی دادُ ّبی سيضآسايِ )
 ( اًدبم ؿذ.3

   بزرسی تفاٍت بياى صى در بيي دٍ گزٍُ آسهایطی
کِ خضئی اص  Statistical Analysisدس ايي تحمیك اص پلاگیي 

اػت، ثشای ثشسػی هیضاى تفبٍت ثیبى  ArrayAnalysisًشم افضاس 

طى ّبی هشثَط ثِ ثبفت ػضلِ پب دس ثیي دٍ گشٍُ ػٌی گَػبلِ 

سٍؽ ّبی کلاػتشيٌگ ٍ ّوجؼتگی پیشػَى اػتفبدُ ؿذ. ثِ عَس 

کِ ثِ Limmaکلی ايي پلاگیي ثش اػبع ًشم افضاس ثؼیبس هفیذ 

طى هی ثبؿذ ٍ ثشای ثشسػی تفبٍت ثیبى  Rكَست ثؼتِ دس ًشم افضاس 

ثیي دٍ گشٍُ آصهبيـی هی ثبؿذ، ثِ ٍخَد آهذُ اػت. هؼوَلاً ثؼذ 

اص ايي هشحلِ طى ّبيی هـخق هی ؿًَذ کِ دس گشٍُ ّب يب 

تیوبسّبی هَسد هغبلؼِ ثِ ؿکل هتفبٍتی ثیبى هی ؿًَذ کِ ايي طى 

ّب کبًذيذ ثشسػی ثیـتش دس هغبلؼبت صيؼت ػبهبًِ ٍ ثشای ؿٌبػبيی 

ی هشثَعِ دس آًْب دخیل ّؼتٌذ، هی هؼیشّبی ثیَلَطی کِ طى ّب

 -foldchange<2>2ثبؿٌذ. هؼیبس اًتخبة طًْبی ثب ثیبى هتفبٍت 

دس ايي تحمیك ثَد ٍ هؼیبس اًتخبة طًْب ػلاٍُ ثش اًتخبة ثشاػبع 

 دسكذ ّن اًتخبة ؿذًذ.  5هیضاى تغییش ثیبى، ثب ػغح اعویٌبى 

 

 آًاليش هسيزّای بيَلَصیكی    

ی دخیل دس فشايٌذ سؿذ ثب اػتفبدُ اص ؿٌبػبيی هؼیشّبی ثیَلَطيک

 Van Iersel et) 3.2.2ًؼخِ  PathVisioًشم افضاس 

al.,2008; Kutmon et al., 2015 ٍ کِ ثشای ؿٌبػبيی )

تشػین هؼیشّبی ثیَلَطيکی ٍ دس آدسع ايٌتشًتی

http://www.pathvisio.org( ،لبثل دػتشػی آصاد اػت )

                                          
2 - Principle component analysis 
3
 -Robust Multi-Array Average 

دس ايي هشحلِ آصهبيؾ اص سٍؽ آهبسی تَصيغ فَق  اًدبم ؿذ.

ٌّذػی اػتفبدُ ؿذ ٍ هؼٌی داسی آهبسی ثشحؼت ػِ هؼیبس 

ٍ حذالل  Z Score>1.96  ،P-value≤ 0.05ؿٌبػبيی آهبسُ 

ػِ ػذد اص طى ّبی دخیل دس هؼیشثیَلَطيکی تغییشات ثیبًـبى هؼٌی 

ْت داس ثبؿذ، خْت ؿٌبػبيی هؼیشّبی ثیَلَطيکی اًدبم ؿذ. خ

آًبلیض ٍ ٍيظٍال کشدى هؼیشّبی ثیَلَطيکی اص هدوَػِ هؼیشّبی 

کِ دس ديتبثیغ  2015ثیَلَطيکی ايدبد ؿذُ ثشای گبٍ دس ػبل 

WikiPathway  رخیشُ ؿذُ اًذ ثب آدسع ايٌتشًتی
(-http://www.pathvisio.org/downloads/download

pathways ) .اػتفبدُ ؿذ 

 ًتایج ٍ بحث     

پیـشفت ّبی حبكل دس ػلَم صيؼتی ٍ تَلیذ اًجَُ اعلاػبت 

هؼتخشج اص فشآيٌذّبی صيؼتی، داًؾ هب سا دس هَسد ٍاحذّبی 

تـکیل دٌّذُ حیبت اص خولِ طًْب ٍ پشٍتئیي ّب افضايؾ دادُ اػت. 

داؿتي ّوِ اعلاػبت هشثَط ثِ طى ّب يب ّوِ پشٍتئیي ّب ثِ اهب 

تٌْبيی کبفی ًیؼت، ثلکِ هؼتلضم ًگشؽ ػیؼتوی ثِ هَضَع 

Kitano, 2000(ثب ٍخَد تَػؼِ داًؾ ػیؼتن ثیَلَطی، اػت .)

ؿٌبػبيی ؿجکِ ّبی صيؼتی ثِ هب ايي اخبصُ سا هی دٌّذ تب يک 

خبف پیذا کٌین لزا ثیٌؾ ػویك ثِ هکبًیضم ّبی هَلکَلی اسگبًیضم 

دس تحمیك حبضش، ؿٌبػبيی هؼیشّبی ثیَلَطيکی دخیل دس فشايٌذ 

سؿذ ثب پشٍفبيل ثیبى طى اًذاصُ گیشی ؿذُ ثب تکٌیک سيضآسايِ اص 

ًوًَِ ّبی ثبفت ػضلِ پب اًدبم ؿذ، ػولکشد يک ػلَل ثب سٍؿْبی 

هختلفی، تٌظین ٍ کٌتشل هی گشدد کِ يکی اص ايي سٍؿْب تغییشات 

اى ثیبى طًْب هی ثبؿذ. غبلجبٌ هیضاى سًٍَيؼی طًْب ثلَست دس هیض

mRNA  هؼتمیوب ثب هیضاى هحلَل طًی استجبط داسد. يؼٌی هیضاى ،

هحلَل طًْب، ًمؾ اػبػی دس تٌظین ثؼیبسی اص پشٍػِ ّبی ػلَلی 

 signal) داسد. چَى ايي هحلَل طًی ثب المبء ػیگٌبل

transduction)  فؼبل کشدى سًٍَيؼی طًْب ٍ کبّؾ سًٍَيؼی،

ثشخی طًْبی ديگش دس تٌظین پشٍػِ ّبی ػلَلی ًمؾ داسًذ. 

ثٌبثشايي ػغح ثیبى يک طى، اغلت ثش سٍی فؼبلیت يک يب چٌذ طى 

هَثش ثَدُ ٍ ثِ ايي تشتیت هی تَاى اثش هتمبثل طًْب سا دس يک ؿجکِ 
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لجیل ؿجکِ ّب ثب  ٍ يب هؼیش ثیَؿیویبيی هَسد ثشسػی لشاس داد. ايي

اثشات هتمبثل طًْب، هی تَاًذ تغییشات دس ػغح فیضيَلَطيکی ػلَل، 

ثبفت ٍ کل هَخَد صًذُ سا تَخیِ ًوبيٌذ. ثٌبثشايي ثب ؿٌبخت اثش 

هتمبثل طًْب ٍ ايٌکِ چگًَِ ايي طًْب ثش ّن اثش هی کٌٌذ، هی تَاى ثِ 

علاػبت، تـشيح فٌَتیپْبی پیچیذُ کوک کشدُ ٍ ثب اػتفبدُ اص ايي ا

 ٍ ّوکبساى٬ )Snellingًؼجت ثِ دػتکبسی فٌَتیپ الذام ًوَد

(. ثب اػتفبدُ اص تکٌَلَطی سيضآسايِ کِ دس آى، اًذاصُ گیشی 2013

هیضاى ثیبى ّضاساى طى ثغَس ّوضهبى اًدبم هی گیشد، اهکبى ايدبد 

ؿجکِ طًی فشاّن ؿذُ اػت. ثشای تشػین ايي ؿجکِ طًی، فشم هی 

ّوضهبى ثب ّن ثیبى هی ؿًَذ، تٌظین کٌٌذُ  ؿَد کِ طًْبيی کِ

(Co- regulator)داؿتِ ٍ يک هؼیش طًتیکی هـتشکی  هـتشکی

داسًذ. طًْبی ّوضهبى ثیبى ؿذُ  آًْبيی ّؼتٌذ کِ ػغَح ثیبى آًْب، 

ّوجؼتگی ثبلايی ثب ّوذيگش داسًذ. ايي طًْب اٍلیي ػشًخْبيی ّؼتٌذ 

لاٌ ثب ّن اثش هتمبثل داسًذ کِ ًـبى هی دٌّذ کذام گشٍُ اص طًْب احتوب

(Nguyene٬2009ٍ ّوکبساى .) 

دس ايي تحمیك، ثؼذ اص داًلَد پشٍفبيل ّبی ثیبى طى تَلیذ ؿذُ 

تَػظ تکٌیک سيضآسايِ، ثشسػی کیفیت دادُ ّب ٍ ًشهبل ػبصی 

هبّگی ثب  24هبّگی ٍ 1دادُ ّب ثشای دٍ گشٍُ آصهبيـی ػي 

اًدبم ؿذ کِ دس ايي سٍؽ کل ٍاسيبًغ   تفبدُ اص سٍؽ PCAاػ

کِ  2ٍ  1هدوَػِ دادُ ّب هَسد ثشسػی لشاس هی گیشد. ؿکل ّبی 

 24هبّگی ٍ 1ثیي ًوًَِ ّبی ػي  PCAدًذسٍگشام ٍ ًوَداسّبی 

هبّگی اػت ٍ ًـبى دٌّذُ ًتبيح آًبلیض کٌتشل کیفیت دادُ ّب ثؼذ 

 اص ًشهبل ػبصی هی ثبؿٌذ.

  

 

 

 
هبّگی)لشهض( 24هبّگی )آثی(  1دًذسٍگشام ثشسػی تٌَع دس ثیي دٍ گشٍُ آصهبيـی  -1ؿکل
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 هبّگی)لشهض(24هبّگی )آثی( ٍ  1دس ثیي دٍ گشٍُ آصهبيـی  PCAًتبيح آًبلیض  - 2ؿکل 

  

 
ثشسػی تفبٍت ثیبى طى ثیي دٍ  P-value. ًوَداس تَصيغ فشاٍاًی 3ؿکل

 هبّگی. 24هبّگی ٍ ػي  1گشٍُ آصهبيـی ػي 
 
 

 

طى اًذاصُ گیشی ؿذُ دس  9107ًتبيح آًبلیض ثیبى ًـبى داد کِ اص

دسكذ تفبٍت هؼٌی  5اص طى ّب دس ػغح  2732پشٍفبيل ثیبى تؼذاد 

ًـبى دٌّذُ ًتبيح هؼٌی داسی طى ّب دس ػغح  3داسی داؿتٌذ. ؿکل 

دسكذ هی ثبؿذ. دس ثیي طًْبی هؼٌی داس دس تفبٍت ثیبى  5

 4طى کبّؾ ثیبى داؿتٌذ. ؿکل  411طى افضايؾ ثیبى ٍ  502تؼذاد

هی   Fold Changeًـبى دٌّذُ طًْب ثب تفبٍت ثیبى ثشا ػبع 

 ثبؿذ.

 

دس گشٍُ  fold change. ًوَداس همبيؼِ تفبٍت ثیبى طى ثشاػبع 4ؿکل

هبّگی . 1هبّگی ًؼجت ثِ گشٍُ ػٌی  24ػٌی 
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ًتبيح ؿٌبػبيی هؼیشّبی ثیَلَطيکی ًـبى داد کِ طًْبی ثب ثیبى 

هؼیش ثیَلَطيکی استجبط هؼٌی داس داؿتٌذ کِ دس  23هتفبٍت ثب 

 رکش ؿذُ اًذ.  2خذٍل 

 
سد هغبلؼِ. هؼیشّبی ثیَلَطيکی ؿٌبختِ ؿذُ هشتجظ ثب طى ّبی هؼٌی داس دس پشٍفبيل ثیبى طى ه2َخذٍل 

 هؼیشثیَلَطيکی
تؼذاد طًْبی هؼٌی داس دس 

 هؼیش 
Z Score p-value 

Cytoplasmic Ribosomal Proteins 16 6.41 0.0001 

Diurnally Regulated Genes with Circadian Orthologs 9 4.51 0.0003 

Quercetin and Nf-kB/ AP-1 Induced Cell Apoptosis 5 4.09 0.0007 

Hypertrophy Model 6 3.97 0.001 

Translation Factors 9 3.64 0 

Arylamine metabolism 3 3.18 0.006 

Cholesterol Biosynthesis 5 3.09 0.004 

TGF beta Signaling Pathway 16 2.94 0.006 
SRF and miRs in Smooth Muscle Differentiation and 

Proliferation 
3 2.8 0.007 

Insulin Signaling 19 2.79 0.004 

IL-1 signaling pathway 9 2.77 0.008 

Myometrial Relaxation and Contraction Pathways 18 2.6 0.016 

Metastatic brain tumor 2 2.58 0.017 

IL-2 Signaling Pathway 7 2.52 0.016 

IL-5 Signaling Pathway 6 2.34 0.022 

Signaling Pathways in Glioblastoma 11 2.27 0.028 

Trans-sulfuration and one carbon metabolism 6 2.22 0.021 

Growth Hormone (GH) Signaling 2 2.16 0.045 

Notch Signaling Pathway 7 2.12 0.017 

Structural Pathway of Interleukin 1 (IL-1) 7 2.12 0.038 

Physiological and Pathological Hypertrophy of the Heart 4 2.05 0.021 

MAPK Signaling Pathway 17 2.04 0.044 

Alanine and aspartate metabolism 3 2.02 0.046 

IL-9 Signaling Pathway 3 2.02 0.04 

Transcriptional activation by NRF2 3 2.02 0.035 
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Hypertrophy Model دس ثیي ايي هؼیشّب ، هؼیشّبی ،

Growth hormone Signal ،TGF beta Signal  ٍ

MAPK signal  ثب فشايٌذّبی سؿذ، تکثیش  ٍتوبيض ، ّوَػتبصی

ٍ هشگ ثشًبهِ سيضی ؿذُ ػلَل استجبط تٌگبتٌگی داسًذ

Sadkowski( 2014 ٍ ّوکبساى٬ .) 

 ,MyoGثیبى طًْبی   Hypertrophy Modelدس هؼیش 

ATF3, Ankrd1  ٍADAM10  هبّگی  24دس گشٍُ ػٌی

ًؼجت ثِ گشٍُ ػٌی يک هبّگی افضايؾ داؿت کِ ايي ًـبى هی 

دّذ ايي طًْب دس سؿذ ، تکثیش ٍ هشگ ػلَلی ًمؾ داسًذ ٍ ػجت 

افضايؾ اًذاصُ ػلَل ٍ دس ًتیدِ ثضسگ ؿذى ثبفت ػضلِ هی ؿًَذ. 

 5ًتبيح ثشسػی ثیبى ايي طى ّب دس ايي تحمیك ّوبًغَس کِ دس ؿکل 

هی ؿَد ثب گضاسؿبت اسائِ ؿذُ دس هَسد ايي طًْب دس يک هـبّذُ 

( ٍ ّوچٌیي طى 2015 ٍ ّوکبساى٬ )Roudbariساػتب هی ثبؿٌذ

کبّؾ ثیبى داؿتٌذ کِ گضاسؽ  EIF4EBP1  ٍWDR1ّبی

ؿذُ ثب افضايؾ ػي تؼذاد کپی ّبی ايي طى ّب کبّؾ هی يبثذ. 

دس ٌّگبم افضايؾ ثیبى  EIF4EBP1هْوتشيي ػولکشد طى 

وبًؼت اص ػٌتض پشٍتئیي هی ثبؿذ کِ ايي ػٌتض پشٍتئیي يکی اص ه

هْوتشيي فبکتَسّبی دسگیش دس فشآيٌذ ّبيپشتشٍفی هی ثبؿذ. 

هـبّذُ هی  5ثٌبثشايي ّوبًغَس کِ دس ٍيظٍال ايي هؼیش دس ؿکل 

کٌیذ ػغح ثیبى ايي طى ثب افضايؾ ػي گَػبلِ کبّؾ يبفتِ اػت.

   

 

 
 Hypertrophy Modelثیَلَطيکی ٍيظٍال هؼیش. ًتبيح آًبلیض ٍ 5ؿکل
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 TGF beta Signaling. ًتبيح آًبلیض ٍ ٍيظٍال هؼیشثیَلَطيکی 6ؿکل

طى َّسهَى سؿذ يک َّسهَى پلی پپتیذی اػت کِ اص غذُ 

ّیپَفیض لذاهی تشؿح هی ؿَد، ايي طى ثشای سؿذ ثؼذ اص تَلذ 

ضشٍسی اػت ٍ ػجت تحشيک سؿذ ػضلِ اػکلتی ٍ اػتخَاى، 

تدضيِ چشثی ، تَلیذ اػیذ چشة گلیؼشٍل ٍ تَلیذ ؿیش هی ؿَد ٍ 

َّسهَى هکبًیؼن ػول ايي طى ثذيي كَست اػت کِ ثِ گیشًذُ 

ػجت فؼبل ؿذى هؼیش -JAK2ٍ ( هتلل ؿذُ GHRسؿذ)

STAT5  کِ هؼیشی دسگیش دس فشايٌذ سؿذ حیَاًبت اػت هی

ايي هؼیش ثیبى طى ّبی هشتجظ  (.Jiang and Ge, 2013ؿَد )

ثب سؿذ سا ٍاػغِ گشی هی کٌذ. ثب فؼبل ؿذى ايي هؼیش آًضين 

JAK2  ِپشٍتئیي ّذف خَد سا کSTAT5 ً بحیِ هی ثبؿذ سا اص

  STAT5اػیذآهیٌِ تیشٍصيي فؼفشيلِ هی کٌذ ٍ فبکتَس سًٍَيؼی

اص کجذ هی ؿَد کِ طى  IGF-1فؼفشيلِ ؿذُ هٌدش ثِ ثیبى طى 

IGF-1 ثشای سؿذ لجل ٍ ثؼذ اص تَلذ ضشٍسی اػت(Jiang and 

Ge, 2013 ًِتبيح آًبلیض هؼیشّبی ثیَلَطيکی دس ايي هغبلؼ .)

ًـبى داد کِ دس هؼیش ثیَلَطيکی َّسهَى سؿذ ػغح ثیبى طى ّبی 

STAT5 GHR( افضايؾ يبفتِ اػت ٍ گیشًذُ َّسهَى سؿذ )

 (. 8ٍ  7)ؿکل ّبی 
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Signaling  Growth Hormone. ًتبيح آًبلیض ٍ ٍيظٍال هؼیشثیَلَطيکی7ؿکل

-Ras-Rafهؼییشٍف ثییِ هؼیییش    Signaling  MAPKهؼیییش 

MEK-ERK .ايي هؼیش صًدیشُ ای اص پشٍتئیي ّب اػیت    هی ثبؿذ

کِ هؼئَل ثشلشاسی استجبط يک ػییگٌبل اص يیک گیشًیذُ دسػیغح   

دس ّؼتِ ػلَل هیی ثبؿیذ. ًتیبيح تدضيیِ ٍ تحلییل    DNAػلَل ثِ 

طى اص  هؼیییش  17آًییبلیض ثیییبى طى ًـییبى داد کییِ دس ايییي هغبلؼییِ   

MAPK   تب اص ايي طًْب  11تفبٍت هؼٌی داس داؿتٌذ کِ ػغح ثیبى

.تییب اص آًْییب کییبّؾ ًوییَدُ اػییت  6افییضايؾ پیییذا کییشدُ اػییت ٍ   
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Signaling  MAPK. ًتبيح آًبلیض ٍ ٍيظٍال هؼیشثیَلَطيکی8ؿکل

 
 ًتيجِ گيزی     

دس ثشسػی پشٍفبيل ثیبى طى ثبفت ػضلِ پب دس گبٍ هـخق ؿذ کِ 

هبّگی ٍ يک هبّگی  24طى دس دٍ گشٍُ ػٌی  913ػغح ثیبى 

 24هتفبٍت اػت. کِ اکثش ايي طًْبی ثیؾ ثیبى دس گشٍُ ػٌی 

هبّگی دس فشايٌذ ّبی ثیَلَطيکی ٍ فؼبل ػلَلی هبًٌذ سؿذ ٍ تکثیش 

فشايٌذّبی  ثیَلَطيکی  ػلَل ًمؾ داسًذ ٍ طى ّبی کن ثیبى دس

ػذم ػٌتض پشٍتئیي استجبط داسًذ. ثب تَخِ ثِ ايٌکِ  ثشخی اص 

هؼیشّبی ثیَلَطيکی استجبط هؼتمیوی ثب كفبت افضايؾ ٍصى ٍ 

لاؿِ داسًذ ثِ ًظش هی سػذ ثب ثشسػی   ٍ اًتخبة طًَهی ثشاػبع طى 

ّبی هَثش دس ايي هؼیشّبی ثیَلَطيکی ثتَاى ثِ ثْجَد هَثشتش گبٍ 

ؿتی  الذام ًوَد. ثغَس خلاكِ ًتبيح ايي هغبلؼِ، ديذگبُ ٍػیغ گَ

تش ٍ فْن کبهل تشی دس هَسد هکبًیؼن طًتیکی پیچیذُ فٌَتیپ 

كفت سؿذ ايدبد هی کٌذ کِ هی تَاًذ لذم هفیذی دس اسائِ ساّجشد 

پشٍسؽ ٍ اكلاح ًظاد دام ثِ ّوشاُ اثش ثخـی دس تکٌَلَطی هشتجظ 

 یذ گَؿت ثبؿذ.ثب کیفیت ٍ کویت غزايی تَل

ؿٌبػبيی ٍاسيبًت ّبی طًی ثشای هغبلؼبت آيٌذُ پیـٌْبد هی گشدد 

ّب هشثَط ثِ طى ّبی کبًذيذ ؿٌبػبيی ؿذُ ٍ  SNPاص خولِ 

احتوبل استجبط تفبٍت ثیبى طى ثب ٍاسيبًت ّبی هشثَعِ هَسد ثشسػی 

 لشاس گیشد.

تطكز ٍ قذرداًی      

عشح ثب حوبيت هبلی هذيشيت پظٍّـی داًـگبُ تشثت حیذسيِ  ايي

 اًدبم گشفت.
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