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 چکیده
اَى یه كفت تَلیذّذف اص ایي پظٍّؾ، ثشسػی كفت تؼذاد ًتبج دس ّش صایؾ هیؾ ثِ  هثلی هْن ثَد. ثِ ایي هٌظَس اص سوَسدّبی فٌَتیپی ّفت ًظاد گَػفٌذػٌ

ػبصی هغبلؼِ پَیؾ طًَهی ثش پبیِ آًبلیض غٌی ؿیپ ٍ سٍهبًَف ثب ثبسٍسی ثبلا ٍ ًظادّبی تىؼل ٍ ساّوٌی ثب ثبسٍسی پبییي، ثشایاٍدی، َّی، ایؼلٌذی، فیي
ػبصی هدوَػِ طًی ثب ثؼتِ اًدبم ؿذ. آًبلیض غٌی Rثشًبهِ  GenABELّبی صیؼتی اػتفبدُ ؿذ. اسصیبثی پَیؾ ول طًَهی دس ثؼتِ هٌظَس ؿٌبػبیی هىبًیؼن ثِ

ّبی ّبی ًضدیه دس هٌبعك اًتخبثی وبًذیذا اًدبم ؿذ. دس ایي پظٍّؾ طىثب ّذف ؿٌبػبیی عجمبت ػولىشدی ٍ هؼیشّبی صیؼتی طى Rثشًبهِ  goseqافضاسی  ًشم
BMP5 ،DHCR24 ،BMPR1B ،ESR1 ،ESR2  ٍPLCB1 اٍدی ٍ سٍهبًَف، طى ؿیپ ٍ فیي دس ًظادّبی SMAD1 ،SMAD2 ،INSR  ٍPTGS2ّبی دس ًظادّبی 

دس ًظاد  BMP7 ،EGFR  ٍKCNMA1ّبی دس ًظاد تىؼل، ٍ طى BMP4 ،MSRB3  ٍSPP1ّبی دس گَػفٌذ ایؼلٌذ، طى BMP7 ،NCOA1  ٍERBB4ّبی َّی، طى
وٌی ثب تؼذاد ًتبج هتَلذؿذُ هشتجظ ثَدًذ. دس تحلیل غٌی اص ثیي  هؼیش ثب كفت تؼذاد ًتبج دس ّش صایؾ هشتجظ ثَدًذ. 30ّبی طًی، تؼذاد ػبصی هدوَػِساّ

 TGF-β signaling pathway،Oxytocin signaling pathway  ،Estrogen signaling pathway ،Prolactin signaling ؿذُ، هؼیشّبی هؼیشّبی صیؼتی ؿٌبػبیی

pathway ٍInsulin signaling pathway ثب تَخِ ثِ تأییذ هٌبعك لجلی پَیؾ طًَهی ٍ ؿٌبػبیی هٌبعك  سیضی ٍ چٌذ للَصایی داؿتٌذ.ًمؾ هْوی دس ًشخ تخوه
 تش دس ّش صایؾ هفیذ ثبؿذ. اص عشیك تؼذاد ًتبج ثیؾ تَاًذ دس اًتخبة طًتیىی گَػفٌذپظٍّؾ هیّبی ایي طًَهی خذیذ، اػتفبدُ اص یبفتِ

 
 صیؼتی. هؼیشّبی گَػفٌذ، یی،طًَم، چٌذ للَصا پَیؾ ،ػبصیغٌی آًبلیض :هاکلیدواژه
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Abstract 
The aim of this study was to identify the molecular pathways related to litter size in sheep using gene set enrichment analysis. For this purpose, 
information of high prolificacy sheep breeds including Wadi, Hu, Icelandic, Finnsheep, and Romanov and low prolificacy including Texel and 
Rahmani were used for genome wide association studies and gene set enrichment analysis. Genome-wide association study was conducted using 
GenABEL package of R program. Gene set enrichment analysis was performed with the goseq R package to identify the biological pathways 
associated with candidate genes. We identified different sets of candidate genes related to litter size: BMP5, DHCR24, BMPR1B, ESR1, ESR2 and 
PLCB1 in Wadi and Romanov; SMAD1, SMAD2, INSR and PTGS2 in Finnsheep and Hu; BMP7, NCOA1 and ERBB4 in Icelandic; BMP4, MSRB3 
and SPP1 in Texel; BMP7, EGFR and KCNMA1 in Rahmani. According to pathway analysis, 30 pathways were associated with the litter size trait. 
Among biological pathways, the TGF-β signaling, Oxytocin signaling, Estrogen signaling, Prolactin signaling, and Insulin signaling pathways have 
significant association with ovulation rate and litter size trait. Overall, this study supported previous results from GWAS for litter size, also revealed 
additional regions in the sheep genome associated with litter size in sheep. These findings could potentially be useful for selective breeding for more 
litter size in sheep. 
 
Keywords: Biological pathways, Gene set enrichment analysis, Genome scan, Prolificacy, Sheep. 
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مقدمه

 گشهؼیشی، ًَاحی دس گَؿت تَلیذوٌٌذُ هْن حیَاى گَػفٌذ

 آى التلبدی ػولىشد ٍ اػت خبٍسهیبًِ وـَسّبی خولِ اص

 ثیؾ]. 17[ داسد هغلَة تَلیذهثل ٍ سؿذ تَاًبیی ثِ ثؼتگی

 27 ؿبهل وِ داسد ٍخَد ایشاى دس گَػفٌذ سأع هیلیَى 50 اص

عشفی تؼذاد ًتبج هتَلذؿذُ دس  اص ].3[ ّؼتٌذ اوَتیپ ٍ ًظاد

 كٌؼت دس التلبدی كفت تشیي هْن ّش صایؾ یىی اص

دس ٍالغ یىی اص اخضای  ].24[گَػفٌذ اػت  پشٍسؽ

طیىی دس تَلیذ، كفبت تَلیذ ثبؿذ. لزا ثبصدُ هثلی هی ثیَلَ

ّب پشٍسؽ گَػفٌذ ثِ همذاس صیبدی تبثغ تَاى تَلیذهثلی هیؾ

ّبی هتَلذؿذُ ػجبست دیگش، افضایؾ تؼذاد ثشُثبؿذ. ثِهی

افضایؾ ثبصدُ تَلیذ دس  اصای ّش هیؾ دس یه ػبل ػجت ثِ

ؿَد. ّذف اص هغبلؼبت پَیؾ طًَهی وِ پشٍسؽ گَػفٌذ هی

ٍ یه  SNPهٌظَس ؿٌبػبیی ٍاثؼتگی ثیي یه ًـبًگش  ثِ

كفت ثب اػتفبدُ اص ًـبًگشّبی ثب تشاون ثبلا دس ػغح طًَم 

دُ وِ ثش ثبؿذ، پیذاوشدى خْؾهی ّبی هؤثش یب هؼجت ثَ

ٍ یب ثیوبسی اثش  فٌَتیپ یه كفت تَلیذی، تَلیذهثلی

ووه  تَاًذ ثشای اًتخبة ثِگزساًذ. ایي اعلاػبت هی هی

دُ ٍ ثِ دسن هىبًیؼن هَلىَلی كفبت  ًـبًگش هفیذ ثَ

 ].7[هَسدهغبلؼِ ووه ًوبیذ 

ّبی هغبلؼبت پَیؾ طًَهی،  یىی اص هـىلات پظٍّؾ

اػتفبدُ اص تلحیح ثٌفشًٍی ثشای خلَگیشی اص ثشٍص خغبی 

وِ پشّیض اص خغبی ًَع اٍل ػجت ًَع اٍل اػت. دسحبلی

وبسّبی هٌبػت ؿَد. یىی اص ساُافضایؾ خغبی ًَع دٍم هی

ثشای حل ایي هـىل، اًدبم هغبلؼبت پَیؾ ول طًَهی ثش 

خبی اًدبم  . دس ٍالغ دس ایي سٍؽ ثِ]21[هجٌبی هؼیش اػت 

یب یه طى، استجبط ثیي كفت  SNPتدضیِ ثشای یه 

ی سا دس یه دػتِ یب گشٍُ ّبی طًتیىهَسدهغبلؼِ ٍ ٍاسیبًت

وٌذ. عَس ػولىشدی ثب ّن هشتجظ ّؼتٌذ، ثشسػی هیطًی وِ ثِ

 داس هؼٌیػجبستی دیگش آًبلیض پیَػتگی ثیي یه هدوَػِ طًی ثِ

گیشد. دس ایي سٍؽ صیؼتی ثب فٌَتیپ هَسد آصهَى لشاس هی

ّب ثش  تٌْبیی اثش آى گیشًذ وِ ثِّبیی هَسدثشسػی لشاس هیطى

ًـذُ ٍ داسای اثشات هتَػغی  داس هؼٌیش كفت هَسدًظ

ّب سٍی كفت داسای اثش  ثبؿٌذ، ٍلی اثش تدوؼی آى هی

وِ ثتَاى تفؼیش دسػتی اص وٌبس ّن  اػت. ثشای ایي داس هؼٌی

ػٌَاى  ّب حبكل ؿَد، اص هؼیشّبی صیؼتی ثِلشاسدادى ایي طى

ّب یه یب  ّب دس آىوِ ػولىشد هدوَع طى داس هؼٌیثؼتشی 

 .]14[ؿَد وٌذ، اػتفبدُ هیاحذ سا پیگیشی هیچٌذ ّذف ٍ

گضاسؽ ؿذُ وِ آًبلیض پَیؾ طًَهی ثش هجٌبی هؼیش 

دلت ؿٌبػبیی هٌبعك طًَهی هؤثش ثش كفت ًشخ ثبسٍسی 

ثشد، صیشا ثب اػتفبدُ اص ایي سٍؽ توبهی گبٍّبی ًش سا ثبلا هی

ؿًَذ ٍ دس آًبلیض هی 05/0دس ػغح  داس هؼٌیًـبًگشّبی 

ثشآٍسدّب وبّؾ پیذا  خغبی ًَع اٍل ٍ ثیؾ ًتیدِ هیضاى

ثب  طًَهی ثش هجٌبی هؼیش پَیؾ . اخیشاً هغبلؼِ]21[وٌذ هی

كفت  ّبی طًی سٍیػبصی هدوَػِاػتفبدُ اص آًبلیض غٌی

 ًتبیح. ؿذُ اػت دٍ للَصایی دس گَػفٌذاى ثلَچی اًدبم

عجمِ  25 ؿٌبػبیی ثِ هٌدش هؼیش، آهذُ اص آًبلیض دػت ثِ

ؿٌبػی طى ٍ هؼیشّبی صیؼتی ػولىشدی ّؼتیهختلف 

KEGG ّبی وبًذیذای ٍ طى ثب دٍ للَصایی هشتجظ داس هؼٌی

PTGER3 ،LDHB ،LRRC40 ،CTH ،ANKRD13C  ٍ

KCNMA1 6 [ؿذُ ثَد[.    

ّذف اص اًدبم پظٍّؾ حبضش، ؿٌبػبیی هٌبعك طًَهی 

 ّبی وبًذیذای هشتجظ ثب تؼذادحبٍی هؼیشّبی صیؼتی ٍ طى

دس ّفت ًظاد گَػفٌذ ثشاػبع تدضیِ ثش  صایؾ ّش دس ًتبج

ّبی ػبصی هدوَػِهجٌبی هؼیش ٍ ثب اػتفبدُ اص سٍؽ غٌی

 طًی اػت. 

 

هاموادوروش

ّبی تؼییي طًَتیپ ثب اػتفبدُ اص دس ایي پظٍّؾ اثتذا فبیل

ّبی طًَهی ّوشاُ ثب سوَسدّبی فٌَتیپی هشتجظ ثب تشاؿِ

ط ثِ كفبت تَلیذ گًَِ گَػفٌذ ثَدُ ٍ دس هثلی وِ هشثَ

، Dryad ،NABICّبی طًَهی )ّبی هختلف دادُپبیگبُ



 در ًتاج تعذاد با هرتبط یرّایهس ٍ ّاشى ییشٌاسا جْت یشًَه کل شیپَ هطالعات از استفادُ با یشً ّایهجوَعِ سازییغٌ لیتحل ٍ ِیتجس

 گَسفٌذ هختلف یًصادّا
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Zenodo ،Animal Genome ٍ دًذ، اػتخشاج ( رخیشُ ؿذُ ثَ

ثٌذی ؿذًذ. دسًْبیت اص ثشحؼت اعلاػبت هفیذ گشٍُ

هشتجظ ثب تؼذاد ًتبج هتَلذؿذُ دس ّش صایؾ اص ّفت  اعلاػبت

(، ایؼلٌذی Hu(، َّی )Wadiًظاد هختلف گَػفٌذ ٍادی )

(Icelandicفیي ،)( ؿیپFinnsheep سٍهبًَف ،)

(Romanov( تىؼل ،)Texel( ساّوٌی ٍ )Rahmani ُاػتفبد )

ؿیپ ٍ . اص ًظادّبی ٍادی، َّی، ایؼلٌذی، فیي]24ٍ  7[ؿذ 

ػٌَاى ًظادّبی ثب ثبسٍسی ثبلا ٍ ًظادّبی تىؼل ٍ  سٍهبًَف ثِ

 یي اػتفبدُ ؿذ.ػٌَاى ًظادّبی ثب ثبسٍسی پبی ساّوٌی ثِ

ّبی هَسداػتفبدُ دس ایي پظٍّؾ اثتذا ثب ّذف پَیؾ دادُ

ّبی وبًذیذای هشتجظ ثب تؼذاد ول طًَهی خْت ؿٌبػبیی طى

ًتبج هتَلذؿذُ دس ّش صایؾ ثشاػبع هذل خغی هختلظ ته 

دًذ. دس هغبلؼبت اٍلیِ اص تلحیح  ًـبًگشی تدضیِ ؿذُ ثَ

خلَگیشی اص خغبی  ی ٍداس هؼٌیثٌفشًٍی ثشای تؼییي آػتبًِ 

د. ثب دس هغبلؼبت  وِ ایي ثِ تَخِ ًَع اٍل اػتفبدُ ؿذُ ثَ

د. لزا هختلف اص تشاؿِ ّبی ثب تشاون هتفبٍت اػتفبدُ ؿذُ ثَ

 تشاون ثب ایتشاؿِ ثِ طًَهی آًبلیض پَیؾ ول اًدبم خْت

د، ًیبص ّوگي  یه ثِ ّبتشاؿِ ولیِ وِ ثَد لاصم ثٌبثشایي ثَ

 تشاون ثب تشاؿِ هٌظَس ایي ثشای. ذؿًَ تجذیل ٍاحذ تشاون

  .ؿذ گشفتِ ًظش دس هشخغ تشاؿِ ػٌَاى ثِ 53862

خوؼیتی  اختلاطثشای ثشسػی ٍخَد یب ػذم ٍخَد 

 ثؼذیگزاسی چٌذداخل ًظادّب ثب اػتفبدُ اص آصهَى همیبع

(MDS ) هجٌبیثشسػی استجبط هیبى افشاد ثشٍ ثشاػبع 

 PLINKافضاس  ثیي دٍ فشد دس ًشم IBSهبتشیغ ّوجؼتگی 

ّبیی ؿبهل هٌظَس دس پٌدشُ ثِ ایي .ؿذ ( اًدبم9/1)ًؼخِ 

SNP 50  ثب حشوت ٍSNP 5  ،ِسٍ ثِ خلَ دس ّش هشحل

SNP ّبی داسایr
-indep--)دػتَس  05/0ثیؾ اص  2

pairwise 50 5 0.05 ) یىی اصSNPّب هدوَػِ دادُ ّب اص

ّبی SNPسٍی  MDS، ػپغ آصهَى ]24[ حزف ؿذًذ

دس آًبلیضّب  MDSهؼتمل اًدبم ٍ اثؼبد یه ٍ دٍ آصهَى 

  اػتفبدُ ؿذًذ.

وِ اص توبم هشاحل وٌتشل  ًَولئَتیذی ًـبًگشّبی ته

الل فشاٍاًی آللی ثبلاتش اص ت ؿبهل ًـبًگشّبی ثب حذیفیو

ّبیی وِ SNP، 95/0هیضاى فشاخَاًی آللی ثبلاتش اص  ،05/0

ّبی ثب هَلؼیت SNPجَدًذ ٍ ً ٍایٌجشي -دس تؼبدل ّبسدی

 یثؼذ یضّبیآًبل یًبهـخق سٍی وشٍهَصٍم، ثشا

 337ت تؼذاد یفیو وٌتشل اص ثؼذ تیًْب دس. داؿتِ ؿذًذ ًگِ

پَیؾ ول  یضّبیآًبل یثشا SNP 36342 فشد ٍ تؼذاد

 ػبصی هدوَػِ طًیطًَهی ثش پبیِ تدضیِ ٍ تحلیل غٌی

. تؼذاد افشاد ثبلیوبًذُ دس داخل ّش یه اص هبًذًذ یثبل

چٌیي ًحَُ تَصیغ سوَسد فٌَتیپی كفت تؼذاد  ًظادّب ٍ ّن

( اسائِ ؿذُ اػت. 1ًتبج هتَلذؿذُ ّش صایؾ دس خذٍل )

 عشح وٌتشل هَسدی ّب اصّب ثب طًَتیپخْت استجبط فٌَتیپ

 Rافضاسی ثشًبهِ  ّبی ًشماص ثؼتِ GenABELافضاس  ًشم

 ؿذ.اػتفبدُ  (1/6/3ًؼخِ)

 

 ّا در ّفت ًصاد هَرد هطالعِ. ساختار داد1ُجذٍل 

 ًصاد تعذاد  تک قلَ چٌذ قلَزا

 ٍادی 55 12 43

 َّی 77 15 62

 ایسلٌذی 23 8 15

 شیپفیي 37 9 28

 رٍهاًَف 38 9 29

 تکسل 59 31 28

 راّوٌی 48 19 29

  

ّبی  آًبلیض پَیؾ طًَهی ثش پبیِ تدضیِ ٍ تحلیل هدوَػِ

ثب طى،  داس هؼٌیّبی SNPطًی دس ػِ هشحلِ تؼییي هىبى 

ّب ثِ عجمبت ػولىشدی ٍ هؼیشّبی صیؼتی ٍ استجبط طى

 ؿَد. پَیؾ ول طًَهی ثش پبیِ آًبلیض هؼیش اًدبم هی

SNP ّبیی وِ همذاسP-value ثَد  05/0اص  تش ّب ون آى

 Rدس هحیظ  biomaRt2افضاسی  ثب اػتفبدُ اص ثؼتِ ًشم

ٍ ثب اػتفبدُ اص سفشاًغ  getBM)(ثب دػتَس ( 1/6/3 ًؼخِ)
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هَسد ًظش دس  SNPّبیی وِ ًـبًگش طى طًَهی گَػفٌذ ثِ

دػت آى طى  ثبلادػت یب پبییي kb 25داخل آى طى ٍ یب 

 .لشاس داؿت، استجبط دادُ ؿذًذ

لیىی  ّت تؼییي عجمبت ػولىشدی طًی ٍ هؼیشّبی هتبثَ

ّبی اعلاػبتی ؿبهل اص پبیگبُ داس هؼٌیّبی ٍ تٌظیوی طى

ٍ  ( ,http://www.geneontology.org/GO)ؿٌبػی طى ّؼتی

(  ,http://www.genome.jp/kegg/KEGGهؼیشّبی صیؼتی )

صیؼتی اػتفبدُ  هؼیشّبی ٍ ػولىشدی عجمبت تؼییي خْت

ّبیی وِ دس یه ؿذ. دس ایي هشحلِ فشم ثش ایي اػت وِ طى

ػٌَاى یه گشٍُ اص  ثِتَاًٌذ گیشًذ، هیعجمِ ػولىشدی لشاس هی

ّبی خبف ٍ هـتشن داسًذ هبًٌذ ّبیی وِ ثشخی اص ٍیظگیطى

ؿٌبػی ؿبهل فشایٌذّبی صیؼتی،  ؿشوت دس ػِ فشایٌذ ّؼتی

 ػولىشد هَلىَلی ٍ اخضای ػلَلی دس ًظش گشفتِ ؿًَذ. 

هؼیشّبی ػولىشدی ثب كفبت  داس هؼٌیّبی استجبط

دُ اص تَصیغ فَق ثب اػتفب صایؾ ّش دس ًتبج تؼذادهشتجظ ثب 

هَسد آصهَى لشاس  Fisher’s exact testٌّذػی ٍ آهبسُ 

طى  kهؼیشّبی ػولىشدی وِ تؼذاد  P-valueگشفت. 

 ساثغِ هحبػجِ ؿذ.دس آى لشاس داسد ثب  داس هؼٌی

∑          .              (1) ساثغِ
(
 
 )(
   
   

)

(  )

   
     

دس  داس هؼٌیّبی ، ثشاثش ثب تؼذاد طىkوِ دس ایي ساثغِ، 

 داس هؼٌیّبی ، ثشاثش ثب تؼذاد ول طىSعجمِ ػولىشدی؛ 

، ثشاثش ثب ول تؼذاد Nهشتجظ ثب كفبت هَسد ثشسػی؛ 

، ثشاثش ثب تؼذاد mّبیی وِ دس ایي هغبلؼِ آًبلیض ؿذًذ ٍ  طى

 ّبی هَخَد دس هؼیش ػولىشدی اػت.ول طى

سی افضاػبصی هدوَػِ طًی ثب اػتفبدُ اص ثؼتِ ًشمغٌی

goseq افضاس  دس هحیظ ًشمR (ِ1/6/3ًؼخ )تدضیِ ؿذ .

ثشای  ٍ وٌذاػتفبدُ هی ٌّذػی اص آصهَى فَق goseqثؼتِ 

 تفؼیش ثشایؿَد. ّب ًیض تلحیح اًدبم هیاختلاف عَل طى

 اعلاػبتی ّبیپبیگبُ اص آهذُ دػت ثِ ّبیطى ػولىشد ثْتش

  GeneCards (http://www.genecards.org)آًلایي

ٍUniProtKB (http://www.uniprot.org)  ُؿذ اػتفبد. 

 نتایجوبحث

 دس ؿذُ ًَیؼیحبؿیِ طى 27054 اص طى ػذد 25758 تؼذاد

دس  وِ ؿذ دادُ پَؿؾ SNPًـبًگشّبی  ٍػیلِ ثِ گَػفٌذ

دس گَػفٌذاى ٍادی،  داس هؼٌیّبی تؼذاد طى هیبى ایي

ؿیپ، سٍهبًَف، تىؼل ٍ ساّوٌی َّی، ایؼلٌذی، فیي

ٍ  2733 ،3289، 3051، 3188، 3381، 2850تشتیت  ثِ

 P-value ثب ًـبًگش یه حذالل یؼٌی طى ثَدًذ، 1941

 طى ایي دػت پبییي ثبلا یب دس یب ٍ داخل دس 05/0 اص تش ون

 ّبیطى ػٌَاىثِ ّبطى ایي. گشفت لشاس kb 25 فبكلِ تب

 كفت تؼذاد ًتبج دس ّش صایؾ ثشای ثب هشتجظ داس هؼٌی

 ّبیهدوَػِ ؿذًذ. تؼذاد اًتخبة GSEA-SNP تدضیِ

، 1417 ؿبهل هختلف ایدادُ ّبیپبیگبُ اص حبكل طًی

 عجمبت 643ٍ  1276، 1643، 1574، 1489، 1853

تشتیت دس ًظادّبی ٍادی، َّی، ایؼلٌذی،  ؿٌبػی ثِ ّؼتی

، 124دػت آهذ ٍ  ؿیپ سٍهبًَف، تىؼل ٍ ساّوٌی ثِفیي

 KEGGصیؼتی  هؼیش 58ٍ  97، 93، 110، 125، 137

ؿیپ تشتیت دس ًظاد ًظادّبی ٍادی، َّی، ایؼلٌذی، فیي ثِ

 وِ هؼیشّبیی. سٍهبًَف، تىؼل ٍ ساّوٌی هـبّذُ ؿذ

 گضاسؽ داؿتٌذ، طى 300 اص تش ون ٍ طى ػِ اص تش ثیؾ

 .اًذؿذُ

(، فشایٌذّبی GOؿٌبػی طى ) ثشاػبع تحلیل ّؼتی

بج هتَلذؿذُ دس ّبی هؤثش ثش تؼذاد ًتصیؼتی هختلفی ثشای طى

آهذُ اص  دػت ّش صایؾ هـبّذُ ؿذ وِ هغبثك ثب ًتبیح ثِ

ّبی تشم وبهل . خضئیبت]24ٍ  20[ّبی پیـیي ثَد  پظٍّؾ

 (2) خذٍل دس ّبی وبًذیذاطى اػبهی ّوشاُ ثِ ؿٌبػی ّؼتی

دٌّذُ ایي  ًتبیح حبكل اص ایي تحلیل ًـبى .اػت ؿذُ اسائِ

ثب ػغح  BMP5 ،TEX15  ٍDHCR24ّبی اػت وِ طى

، male genitalia developmentثب فشایٌذ  0036/0ی داس هؼٌی

ثب فشایٌذ  0022/0ی داس هؼٌیثب ػغح  ESR1  ٍ ESR2ّبیطى

cellular response to estrogen stimulus  طى ٍPLCB1  دس

هشتجظ ثب تؼذاد  regulation of fertilizationفشایٌذ صیؼتی 



 در ًتاج تعذاد با هرتبط یرّایهس ٍ ّاشى ییشٌاسا جْت یشًَه کل شیپَ هطالعات از استفادُ با یشً ّایهجوَعِ سازییغٌ لیتحل ٍ ِیتجس

 گَسفٌذ هختلف یًصادّا
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گَػفٌذاى ًظاد ٍادی ٍ  ًتبج دس ّش صایؾ ّؼتٌذ، دس

ّبی ایي فشایٌذ صیؼتی دس سٍهبًَف هـبّذُ ؿذ. ثشخی اص طى

هثل ّبی وبًذیذای هشتجظ ثب تَلیذهغبلؼبت هختلف ثشسػی طى

 BMP5 ثبؿٌذ. طىخلَف چٌذ للَصایی دس استجبط هی ثِ

. داسد اًذاصی تخوه ٍ فَلیىَلی تفشق ٍ سؿذ دس ولیذی ًمؾ

 كفبت ثب BMP5 طى دس هَخَد SNP ثیي یداس هؼٌی استجبط

 . ]12[گضاسؽ ؿذُ اػت  تَلذ ٍصى ٍ دس ّش صایؾ ًتبج تؼذاد

 

 در گَسفٌذاى هختلف جْاى زایش ّر در ًتاج ّای ّذف تعذادشذُ هرتبط با شىتریي هسیرّای غٌی . هْن2جذٍل 

P-adjust ّای کاًذیذای هرتبطشى 
ّای شى

 دار هعٌی
 ًام هسیر Termّای هَجَد در کل شى

 فرایٌذ زیستی    

 شذُ در گَسفٌذ ٍادی ٍ رٍهاًَفهسیرّای غٌی    

0036/0 BMP5, TEX15, DHCR24 7 33 Male genitalia development 
(GO:0030539) 

0017/0 TBX3 4 21 Smooth muscle tissue development 
(GO:0060537) 

0002/0 PLCB1, ESR1, ESR2 4 29 Regulation of fertilization 
(GO:0009566) 

0022/0 ESR1, ESR2 5 13 Cellular response to estrogen stimulus 
(GO:0071391) 

 شذُ در گَسفٌذ ایسلٌذهسیرّای غٌی    

0049/0 BMP7, ERBB4 6 15 Embryonic pattern specification 
(GO:0009880) 

0048/0 SOX11, NCOA1 10 67 Embryonic skeletal system morphogenesis 
(GO:0048704) 

 شذُ در گَسفٌذ تکسلهسیرّای غٌی    

0019/0 MSRB3 11 86 Positive regulation of cell-substrate adhesion 
(GO:0010811) 

0040/0 BMP4, ANXA1 16 92 Embryonic digit morphogenesis 
(GO:0042733) 

 شیپ ٍ َّیشذُ در گَسفٌذ فیيهسیرّای غٌی    

0125/0 GPR149, ESR1 4 24 Antral ovarian follicle growth 
(GO:2000387) 

0350/0 INSR 7 24 Regulation of embryonic development 
(GO:0045995) 

0223/0 SMAD2, SMAD1 6 23 Embryonic cranial skeleton morphogenesis 
(GO:0048701) 

 شذُ در گَسفٌذ راّوٌیهسیرّای غٌی    

0030/0 EGFR, NCOA3, NRIP1 8 36 Cellular response to estradiol stimulus 
(GO:0071392) 

0012/0 BMP7, KCNMA1 18 59 Positive regulation of apoptotic process 
(GO:0043065) 

 اجسای سلَلی    

 در گَسفٌذاى هختلف جْاىشذُ هسیرّای غٌی    

0002/0 ANXA1, IGF2R, MPRIP 36 232 Focal adhesion 
(GO:0005925) 

0124/0 - 14 187 Cell-cell junction 
(GO:0005911) 

0037/0 PTPRR 19 192 Cell junction 
(GO:0030054) 
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 ESR1ّبی وِ طىدٌّذُ ایي اػت  هغبلؼبت اخیش ًـبى

 ٍESR2 ّبی ثؼیبس هْوی ّؼتٌذ وِ دس هىبًیؼن طى

هؼیش دس دٍ  ّبایي طى .]15[چٌذللَصایی ًمؾ داسًذ 

 Regulation of fertilizationصیؼتی ؿبهل  فشایٌذهختلف 

ٍCellular response to estrogen stimulus .هـبّذُ ؿذ 

وِ اػتشٍطى یىی اص دٍ َّسهَى خٌؼی اػتشٍئیذی اػت 

ؿَد ٍ دس سؿذ خٌیٌی، ثشٍص ٍػیلِ تخوذاى تشؿح هیِث

گیشی كفبت ثبًَیِ خٌؼی، ػیىل ثبسٍسی ؿبهل ؿىل

وٌذ. ثشای ّب ًمؾ هْوی ایفب هیّب ٍ ثلَؽ تخوهفَلیىَل

ّبی اػتشٍئیذی تٌظین ػولىشد فیضیَلَطیىی َّسهَى

ثبؿذ. ّبی ّذف ضشٍسی هیّب دس ػلَلٍخَد گیشًذُ

 عَس ثِّبی سحن ٍ ٍاطى ٍ ٍطى دس ػلَلّبی اػتشگیشًذُ

ّبی ّبی گشاًَلَصا ٍ ػلَاختلبكی دس تخوه، ػلَل

  اپیتلیبل تخوذاى ٍخَد داسًذ.

ی داس هؼٌیثب ػغح  BMP7  ٍERBB4ّبی طى

ٍ embryonic pattern specification ثب فشایٌذ  0049/0

ثب فشایٌذ  0048/0ی داس هؼٌیثب ػغح  SOX11طى 

embryonic skeletal system morphogenesis  دس

 دٍ BMP7ٍ ERBB4 گَػفٌذاى ًظاد ایؼلٌذ هـبّذُ ؿذ. 

 تأثیش وِ ثبؿٌذ،هی چٌذللَصایی ثب هشتجظ دیگشی هْن طى

 هـبّذُ اخیش هغبلؼبت دس چٌذللَصایی دس طى دٍ ایي

ثب  BMP7ی ثیي طى وبًذیذای داس هؼٌیاستجبط  .اػت

لذؿذُ ٍ تؼذاد ًتبج صًذُ هثلی تؼذاد ًتبج هتَكفبت تَلیذ

چٌیي طى وبًذیذای  . ّن]11[هتَلذؿذُ گضاسؽ ؿذُ اػت 

BMP7 ّبی گشاًَلَصا ثَدُ ٍ هحشن تمؼین هیتَص ػلَل

یه طى  ERBB4طى  .ؿَدتَلیذ پشٍطػتشٍى تخوذاًی هی

گضیٌی ثَدُ ٍ دس اپیتلیَم سحن چؼجٌذگی دسگیش دس لاًِ

ّبی لجل اص ػیؼتچٌیي ثلاػتَ آغبصیي سا ثشػْذُ داسد. ّن

 .]10[وٌٌذ سا ثیبى هی ERBB4لاًِ گضیٌی، 

 تىؼل ًظاد دس ؿذُ هـبّذُ داس هؼٌی صیؼتی فشایٌذّبی

ثب فشایٌذ  0019/0ی داس هؼٌیثب ػغح  MSRB3ؿبهل طى 

positive regulation of cell-substrate adhesion  ٍ

ثب  0040/0ی داس هؼٌیثب ػغح  BMP4, ANXA1ّبی  طى

 .هـبّذُ ؿذًذ embryonic digit morphogenesisفشایٌذ 

BMP4 ٍ MSRB3 ٍكفبت ثب استجبط دس هْن طى د 

 كفت دس تَاًٌذهی ٍ ثبؿٌذهی گزاستأثیش تَلیذهثلی

 طى ثیي یداس هؼٌی استجبط. ثبؿٌذ تأثیشگزاس ًیض چٌذللَصایی

 تَػؼِ ٍ سؿذ ثب هشتجظ ثبسٍسی كفت ثب BMP4 وبًذیذای

 دس وِعَسیثِ ٍخَد داسد، تخوذاًی ّبیفَلیىَل

 FecB طى ثب ثبسٍسی ثبلا ٍ حبهل Garole ًظاد گَػفٌذاى

 همبیؼِ دس تخوذاى ثبفت دس BMP4 طى ثیبى همذاس ثبلاتشیي

  .]8[ گضاسؽ ؿذُ اػت پبییي ثبسٍسی ثب گَػفٌذاى ثب

ؿیپ ٍ ؿذُ دس ًظادّبی فیي ّبی صیؼتی هـبّذُفشایٌذ

ثب ػغح  GPR149  ٍESR1ّبی ؿبهل طى َّی

 antral ovarian follicle فشایٌذثب  0125/0ی داس هؼٌی

growthّبی ، طىSMAD1  ٍSMAD2  ثب ػغح

 embryonic cranial فشایٌذثب  0223/0ی داس هؼٌی

skeleton morphogenesis ّبی ٍ طىINSR  ٍPTGS2  ثب

 regulation ofفشایٌذ ثب  0350/0ی داس هؼٌیػغح 

embryonic development .ثَد 

صیؼتی  فشایٌذّبی هَخَد دس طى ػولىشدی تحلیل ثب

ؿبهل دخیل ثبؿٌذ  اًذاصیتَاًٌذ دس ٍلَع تخوهوِ هی

یبثی ول تَالیدس  ثبؿٌذ.هی SMAD1  ٍSMAD2ّبی طى

ٍ  SMAD1ّبی وبًذیذای ی ثیي طىداس هؼٌیطًَم استجبط 

SMAD2 هثلی تؼذاد ًتبج هتَلذؿذُ هشتجظ ثب كفت تَلیذ

ثضغبلِ  ػِ) Laoshanدس ثضّبی ؿیشی ثب ثبسٍسی ثبلا ًظاد 

ٍ دس هغبلؼِ اٍلیِ دس گَػفٌذاى ًظاد  ]10[دس ّش صایؾ( 

 چٌیي ّن گضاسؽ ؿذُ اػت. ]24[َّی ثب ثبسٍسی ثبلا 

 ویفی اػپشم كفبت ثب PTGS2 طى ثیي یداس هؼٌی استجبط

 دس اػپشم تؼذاد اػپشم، سًٍذُپیؾ حشوبت ی،یخٌجب ؿبهل

 ؿذُ گضاسؽدس ّش اًضال  ثَدى ًشهبل تؼذاد ٍ اًضال ّش

 ًظاد طًَهی پَیؾ آًبلیض اٍلیِ هغبلؼِ دس .]14[ اػت
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هشتجظ ثب  وبًذیذای طى ػٌَاى ثِ PTGS2 طى ،ؿیپ فیي

ّبی طى .]24[ ؿٌبػبیی ؿذُ ثَد صایؾ ّش دس ًتبج تؼذاد

EGFR ،NCOA3 ٍ NRIP1  0030/0ی داس هؼٌیثب ػغح 

ٍ  cellular response to estradiol stimulusفشایٌذ ثب 

 0012/0ی داس هؼٌیثب ػغح  BMP7  ٍKCNMA1ّبی  طى

دس   positive regulation of apoptotic processفشایٌذثب 

 هـبّذُ ؿذ.  داس ساّوٌیدًجِگَػفٌذاى ًظاد 

EGFR ٍ KCNMA1 ٍثب هشتجظ دیگشی هْن طى د 

 هختلف ّبیتشم دس وِ ثبؿٌذهی للَصایی چٌذ

 وبًذیذای طى دس حزف. ؿذًذ هـبّذُ ؿٌبػی ّؼتی

EGFR تـىیل ػذم ٍ خٌیي تَػؼِ ٍ سؿذ دس ًمق ػجت 

ای ثب ّذف ؿٌبػبیی دس هغبلؼِ .]23[ ؿَدهی خفت

ثش پبیِ  گَػفٌذ ثلَچی دسّبی وبًذیذای دٍ للَصایی  طى

 KCNMA1 طىّبی طًی، ػبصی هدوَػِآًبلیض غٌی

 .]6[ اػت ؿذُ گضاسؽتأثیشگزاس 

ؿٌبػی اخضای ػلَلی هـتشن  ػلاٍُ ثش ایي، ّؼتی

ٍ  ANXA1 ،IGF2Rّبی ثیي ًظادّبی هختلف ؿبهل طى

MPRIP  دس اخضای ػلَلی  0002/0ی داس هؼٌیثب ػغح

focal adhesion طى ٍPTPRR   ی داس هؼٌیثب ػغح

هـبّذُ ؿذ.  cell junctionدس اخضای ػلَلی  0037/0

تشیي هؼیشّبی هؤثش ثش  یىی اص هْن cell junctionهؼیش 

فشایٌذّبی تخوذاى هؼشفی ؿذُ اػت ٍ دس هغبلؼبت اخیش 

ّبی طًی هؤثش ثش دٍ دس استجبط ثب ؿٌبػبیی خبیگبُ

للَصایی دس گَػفٌذاى ًظاد ثلَچی گضاسؽ ؿذُ اػت 

ٍػبص تخوه  . هؼیش روشؿذُ دس حوبیت اص ػَخت]6[

 cGMPتخوه ٍ  pHّب ثشای تٌظین ؿذ، یَىدس حبل س

هَسد ًیبص ثشای ًگْذاسی ٍ حفؼ تخوه دس حبلت 

 هیَصی ًمؾ داسد.

هثلی ثب اػتفبدُ اص ّبی تَلیذهؼیشّبی صیؼتی هشتجظ ثب طى

هَسدثشسػی لشاس گشفتِ ؿذ وِ ثب ًتبیح  KEGGپبیگبُ دادُ 

هثلی ّبی لجلی هشتجظ ثب كفبت تَلیذ ثشخی اص پظٍّؾ

 هؼیشّبی ایي وبهل . خضئیبت]13ٍ  12، 9[ت داؿت هغبثم

 اسائِ (3) خذٍل دس وبًذیذا ّبیطى اػبهی ّوشاُ ثِ صیؼتی

ؿَد وِ ؿذُ هـبّذُ هی ثب ثشسػی ًتبیح حبكل .اػت ؿذُ

ٍ  BMP2 ،BMPR1B ،BMPR2 ،LTBP1 ،TGFB2ّبی طى

TGFB3  ثب هؼیش صیؼتی  0012/0ی داس هؼٌیثب ػغحTGF-

beta signaling pathwayّبی ، طىADCY2 ،EGFR  ٍ

PTGS2  ثب هؼیش صیؼتی  0023/0 داس هؼٌیثب ػغحOxytocin 

signaling pathwayّبی ، طىADCY1  ٍMEF2C  ثب ػغح

 Estrogen signalingثب هؼیش صیؼتی  0268/0ی داس هؼٌی

pathway ؿیپ، ایؼلٌذیفیي سٍهبًَف، ٍادی، گَػفٌذاى دس 

 َّی هـبّذُ ؿذًذ. ٍ

دٌّذُ ایي اػت ًـبى KEGGهؼیشّبی صیؼتی تحلیل 

عَس  ثِ BMPR-1B ،BMP2  ٍBMPR2ّبی وِ طى

ثبؿٌذ. ایي دس استجبط هی TGF-βی ثب هؼیش صیؼتی داس هؼٌی

هثلی هؼیش صیؼتی ًمؾ هْوی دس هىبًیؼن تَلیذ

هؼیش  1خلَف تؼذاد ًتبج دس ّش صایؾ داسد. دس ؿىل  ثِ

ؿذُ اص پبیگبُ  ّبی هشثَعِ ؿٌبػبییٍ طى TGF-βػیگٌبلی 

اسائِ ؿذُ اػت. دس ثؼضی اص هغبلؼبت  KEGGثشخظ 

اًذاصی ٍ تؼذاد طًتیىی ًـبى دادُ ؿذُ وِ هیضاى تخوه

تَاًذ تحت تأثیش چٌذ طى ثضسي اثش ًتبج دس ّش صایؾ هی

ٍ اص لحبػ  TGF-βثبؿٌذ. ػِ طى اص اػضبی خبًَادُ 

طیىی داسای ػیؼتن فؼبلی هی بؿٌذ وِ ثخؾ ثثیَلَ

اص ٍاسیبًغ كفت چٌذللَصایی سا دس گَػفٌذ  تَخْی لبثل

 دٌّذ. ایي ػِ دػتِ طى ثبسٍسی ػجبستٌذ اص طىتـىیل هی

ٍ  B ،GDF9تیپ  اػتخَاى هَسفَطًیه پشٍتئیي گیشًذُ

دُ ٍ ثش تٌظین  TGF-βوِ خضٍ اثش خبًَادُ  BMPّبی  طى ثَ

ٍ ًشخ ّبی هؤثش ثش سؿذ فَلیىَلی ثیبى ٍ تشؿح َّسهَى

 .]23[ؿًَذ اًذاصی هؤثشًذ ٍ تَػظ تخوه تَلیذ هی تخوه

BMP  ّب دس تَػؼِ خٌیي، ّوَػتبصی، تىثیش ٍ تفشق

الگَّبی ثبفتی هختلف، توبیض ػلَلی ٍ آپَپتَػیض ػلَل 

 خبف ّبیگیشًذُ اص یىی BMPR-1Bًمؾ داسًذ ٍ 
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دس  .ثبؿذهی BMP ّبیخبًَادُ لیگبًذّبی ثشای 1-تیپ

 BMPR-1Bهغبلؼِ اٍلیِ آًبلیض پَیؾ طًَهی ًظاد ٍادی طى 

ػٌَاى طى وبًذیذای تؼذاد ًتبج دس ّش صایؾ گضاسؽ ثِ

چٌیي دس ًظادّبی هختلف گَػفٌذاى  . ّن]24[ؿذُ ثَد 

استجبط  ]2[، هغبًی ٍ لضل ]16[ایشاًی ؿبهل ثلَچی 

ی ثیي چٌذؿىلی هَخَد دس طى وبًذیذای داس هؼٌی

BMPR-1B ٍعَسولی، للَصایی گضاسؽ ؿذُ اػت. ثِ ثب د

دس گَػفٌذ  BMPR-1Bگیشی ًوَد وِ طى تَاى ًتیدِهی

تَاًذ طى وبًذیذای هؤثشی ثش كفت ًظادّبی هختلف هی

 تؼذاد ًتبج هتَلذؿذُ دس ّش صایؾ ثبؿذ.

 ثب یداس هؼٌی عَسثِ ًیض ADCY1 ٍ MEF2C ّبیطى

 استجبط دس Estrogen signaling pathway صیؼتی هؼیش

 ّیپَتبلاهَع عشیك ایي هؼیش صیؼتی اص. ثبؿٌذهی

 ٍ خفت سؿذ ؿبهل هثلیكفبت تَلیذ وٌٌذُ تٌظین

 ثذى دس اًشطی تٌظین ٍ ثذى دهبی سحوی، ػولىشدّبی

 وبًذیذای طى دس هَخَد  SNPثیي یداس هؼٌی استجبط .اػت

ADCY2 فبص  ٍ فَلیىَلی ّبیَّسهَى تحشیه ثب فشایٌذ

 ٍ تلمیح اٍلیي دس ػي ؿبهل هثلیتَلیذ ٍ كفبت لَتئیضُ

 طى .]22[ اػت ؿذُ گضاسؽ صایؾ اٍلیي دس ػي

 ًتبج تؼذاد ثش هؤثش طًَهی ًبحیِ دس MEF2C وبًذیذای

 لشاس ؿذُ هتَلذ صًذُ ًتبج تؼذاد ٍ صایؾ ّش دس هتَلذؿذُ

 .]19[داسد 

 

 ّای ّذف تعذاد ًتاج در ّر زایش در گَسفٌذاى هختلف جْاىهرتبط با شى KEGGتریي هسیرّای زیستی  . هْن3جذٍل 

P-adjust ّای کاًذیذاشى 
ّای شى

 دار هعٌی

ّای هَجَد در کل شى
Term 

 ًام هسیر

    

-شذُ در گَسفٌذاى ٍادی، رٍهاًَف، فیيهسیرّای غٌی

 شیپ، ایسلٌذی ٍ َّی

004/0 

BMP2, BMP4, BMP5, BMP7, 

BMP8B, BMPR1B,  
BMPR2, ACVR1, LTBP1, TGFB2, 

TGFB3 

20 54 TGF-β signaling pathway 
(hsa04350) 

0037/0 - 16 51 PPAR signaling pathway 
(hsa03320) 

0297/0 PTK2B, GNRHR 13 49 GnRH signaling pathway 
(hsa04012) 

0023/0 ADCY2, EGFR, PTGS2 39 93 Oxytocin signaling pathway 
(hsa04921) 

0268/0 EGFR, ADCY1, MEF2C 24 89 Estrogen signaling pathway 
(hsa04915) 

0191/0 - 6 60 Estrogen receptor beta 
(hsa04915) 

0061/0 ACACA, INSR 25 80 AMPK signaling pathway 
(hsa04152) 

0051/0 FGF10, FGF19, FGFR2 26 67 MAPK signaling pathway 
(hsa04010) 

0219/0 ADCY2, ADCY3 25 67 Vascular smooth muscle contraction 
(hsa04270) 

 شذُ در گَسفٌذاى تکسل ٍ راّوٌیهسیرّای غٌی    

0045/0 SPP1 27 50 ECM-receptor interaction 
(hsa04512) 

0043/0 ESR1, PRL, LHB, LHCGR, 

STAT5B 
17 45 Prolactin signaling pathway 

(hsa04917) 

0026/0 KCNMA1, ADCY1 34 94 Insulin signaling pathway 
(hsa04910) 

0210/0 ADCY1, ADCY3 11 56 Insulin secretion 
(hsa04911) 

0031/0 TNFRSF1B 24 69 TNF signaling pathway 
(hsa04668) 
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اًذ صَرت ّایلایت هشخص شذُ کِ بِ زایش ّر در ًتاج ّای کاًذیذای هرتبط با صفت تعذادٍ شى TGF-β. هسیر سیگٌالی 1شکل 

 (.KEGG)پایگاُ دادُ 

 

ٍ  ESR1 ،PRL ،LHB ،LHCGRّبی چٌیي طى ّن

STAT5B  ثب هؼیش صیؼتی  0043/0ی داس هؼٌیثب ػغح

Prolactin signaling pathway  طى ٍKCNMA1  ثب ػغح

 Insulin signalingثب هؼیش صیؼتی  0026/0ی داس هؼٌی

pathway ساّوٌی هـبّذُ ؿذًذ. طى تىؼل ٍ گَػفٌذاى دس-

-دس استجبط ثب هؼیش تَلیذ LHB  ٍLHCGRّبی وبًذیذای 

گضاسؽ ؿذُ  اًؼبى ّبی آى دسگیشًذُهثلی گٌبدٍتشٍپیي ٍ 

. دس هغبلؼِ پَیؾ ول طًَهی دس گَػفٌذاى ایشاًی ]4[اػت 

ّبی وبًذیذای هشتجظ ثب ثختیبسی ثب ّذف ؿٌبػبیی طى-لشی

د، طى وبًذیذای  ػٌَاى ثِ LHCGRچٌذللَصایی اًدبم گشفتِ ثَ

چٌیي  . ّن]1[طى هؤثش ثش دٍللَصایی گضاسؽ ؿذُ اػت 

ثب كفبت ویفی اػپشم تبصُ ٍ  LHBثیي طى  یداس هؼٌیاستجبط 

. ]18[ثؼذ اص رٍة دس ثضّبی ًش ًظاد ثَئش گضاسؽ ؿذُ اػت 

هتؼلك ثِ خبًَادُ فبوتَسّبی سًٍَیؼی اػت ٍ  STAT5Bطى 

وٌٌذُ هْوی ثشای َّسهَى سؿذ، اثشات صیؼتی ٍ تؼذیل

اًؼَلیي ٍ پشٍلاوتیي  گیشًذُ َّسهَى سؿذ، فبوتَس سؿذ ؿجِ

ّبی ؿذى سًٍَیؼی ٍ ثیبى طى طى ٍاػغِ فؼبل ثبؿذ. ایيهی

 ثبؿذ.هی IGF-1  ٍIGFBP3خلَف  ّذف َّسهَى سؿذ ثِ
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ایي، هؼیشّبی صیؼتی هشتجظ ثب كفبت ػلاٍُ ثش 

 GnRHهثلی ؿٌبػبیی ؿذ ؿبهل هؼیش صیؼتی  تَلیذ

signaling pathway  َّسهَى آصادوٌٌذُ گٌبدٍتشٍپیي اص

دس ثلَؽ اٍٍػیت ٍ  ثبؿذ ٍّبی ّیپَتبلاهَػی هیَّسهَى

 AMPK صیؼتی . هؼیش]10[اًذاصی ًمؾ داسد تخوه

signaling pathway آصادوٌٌذُ خذیذ وٌٌذُ تٌظین یه 

GnRH اص هثلتَلیذ ٍ ثلَؽ دس ولیذی ًمؾ وِ ثبؿذهی 

. هؼیش ]10[ داسد ثذى دس LH ٍ FSH ّبی َّسهَى عشیك

دس آًبلیض ثیبى ول طًَم  PPAR signaling pathwayصیؼتی 

دس دٍ ًظاد هختلف ثب ثبسٍسی ثبلا ٍ پبییي اص ثبفت تخوذاى 

تؼذاد ًتبج دس ّش هؤثش ثش  داس هؼٌی KEGGاص هؼیشّبی 

 .]5[دس گَػفٌذ گضاسؽ ؿذُ اػت  صایؾ

ثب اػتفبدُ اص پبیگبُ آهذُ  دػت ثِثشسػی هٌبعك طًَهی 

اد وِ ـبى دً BioMart ،GeneCards  ٍUniProtKBدادُ 

ّبی ؿذُ سٍی وشٍهَصٍم ایي هٌبعك ؿٌبػبیی تش ثیؾ

ًظادّبی هختلف گَػفٌذ  دس هختلف ثب كفبت تَلیذهثلی

 هؼیشّبی ثیَلَطیىی ػولىشد ثِ تَخِ ثبؿٌذ. ثبهشتجظ هی

 دس ّبطى ایي سػذهی ًظش ثِ پظٍّؾ، ایي دس ؿذُ ؿٌبػبیی

 ایفب ًمؾ تؼذاد ًتبج دس ّش صایؾ كفت فٌَتیپی ثشٍص

سٍؽ تدضیِ ٍ تحلیل  ییاوبس تَاىهی ًتیدِ دس وٌٌذ، هی

 پَیؾ طًَهی كفبت طًی ثشای ّبیػبصی هدوَػِغٌی

خلَف كفت تؼذاد ًتبج دس ّش  ثِ التلبدی تَلیذی

 .داد لشاس تأییذ هَسد ًیض ساصایؾ 
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