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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 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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  ها با استفاده از  تحليل ترانسكريپتوميك و آناليز بيان افتراقي ژن

  در گاوهاي اصيل سيستاني و آميخته آن با نژاد سيمنتال  RNA-Seqهاي  داده
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  هاي كليدي: واژه
  گري آميخته
  ژن افتراقي بيان

  ترانسكريپتوم
  سيستاني گاو

RNA-Seq 

عنوان يكي از نژادهاي بومي ارزشمند ايران، با مقاومت بالا به  گاو سيستاني به و هدف: سابقه
اي مناطق شرقي  تغذيهو سازگاري با شرايط سخت اقليمي  ،هاي گرمايي ها، تحمل تنش بيماري

شود. با اين حال، ظرفيت پايين توليد شير و گوشت، استفاده تجاري از آن را  كشور شناخته مي
تواند تعادلي ميان  گري با نژادهاي پربازده خارجي مانند سيمنتال مي رده است. آميختهمحدود ك

هاي سازگاري بومي ايجاد كند. مطالعات ترانسكريپتومي با  وري توليدي و حفظ ويژگي بهره
گري و  ابزار قدرتمندي براي بررسي تغييرات بيان ژن ناشي از آميخته RNA-Seqفناوري 

كنند. هدف اين  مولكولي مرتبط با صفات اقتصادي و سازگاري فراهم مي شناسايي نشانگرهاي
هاي آن با نژاد سيمنتال  ها بين گاوهاي خالص سيستاني و آميخته مطالعه، تحليل بيان افتراقي ژن

  و شناسايي مسيرهاي زيستي تحت تأثير بود.
 

تاني و آميخته هاي خون از سياهرگ دمي گاوهاي نژاد خالص سيس نمونه ها: مواد و روش
سيمنتال (هر تيمار دو تكرار بيولوژيكي) در مركز اصلاح نژاد دام زابل تحت شرايط × سيستاني 

شركت  RNeasyكل با كيت  RNAآوري شد.  اي، محيطي و مديريتي يكسان جمع تغذيه
Qiagen  استخراج و كيفيت آن (شامل شاخصRIN با دستگاه (Bioanalyzer  و خلوص با

NanoDrop يابي به شركت  ها براي ساخت كتابخانه و توالي زيابي گرديد. نمونهارBGI  در
ها با  انجام شد و خوانش FastQC v0.12.1چين ارسال شدند. كنترل كيفيت اوليه با 

Trimmomatic  هاي باكيفيت روي ژنوم مرجع گاو  . خوانششدندويرايش  )33/0(نسخه
و تحليل بيان افتراقي  Cufflinks (FPKM)ا با ه سازي رونوشت همتراز شدند. مونتاژ و كمي

شناسايي  DEGعنوان  به q-value < 0.05هاي با  صورت گرفت. ژن Rدر محيط  Cuffdiffبا 
و  PANTHERسازي مسيرهاي زيستي با پايگاه  ) و غنيGOشناسي ژن ( شدند. تحليل هستي

 ) انجام شد.FDRآزمون فيشر دقيق (با تصحيح 

  



 

 

دار بين دو  ژن با بيان افتراقي معني 143رل كيفيت و همترازي، در مجموع پس از كنت نتايج:
% 74ها مطلوب بود، بطوريكه در گروه خالص سيستاني حدود  گروه شناسايي شد. كيفيت داده

طور  % به82% و 81رو و در گروه آميخته حدود  هاي پس % خوانش73رو و  هاي پيش خوانش
، UNC80هاي  ژن با بيشترين تفاوت بيان، ژن 20از  يكتا بر ژنوم مرجع همتراز شدند.

FBXO16 ،PKHD1 ،SCN10A   وRGS16  دار بيان نشان دادند،  كاهش معني آميخته هادر
افزايش بيان  BOLA-DQA5و  BOLA-DQB ،PRSS2 ،PPP1R1Bهاي  در حالي كه ژن
دهايي مانند انتقال ها عمدتاً در فرآين و مسيرهاي زيستي نشان داد اين ژن GOداشتند. تحليل 

ها منجر به  حليل دادهتها و عملكرد ايمني نقش دارند.  يون، تنظيم رشد سلولي، پاسخ به محرك
شد. اين مسيرها شامل  (FDR < 0.05) داري آماري بالا شناسايي پنج مسير با سطح معني

، GPCR ، سيگنالينگ توسطGPCR دستي ، سيگنالينگ پايينG Alpha (I) سيگنالينگ
. اين مسيرها با ها بودند هاي كموكاين با كموكاين و تعامل گيرنده G Alpha (Q) گنالينگسي

هاي مرتبط با توليدمثل، توليد شير، رشد و عملكرد ايمني  سلولي، پاسخ هاي خارج انتقال سيگنال
   تحت شرايط استرس مرتبط بودند.

 
نژاد سيمنتال تغييرات عميقي در  گري گاو سيستاني با دهد آميخته نتايج نشان مي گيري: نتيجه

وري  تواند راهبرد مؤثري براي بهبود بهره كند و مي پروفايل بيان ژن و مسيرهاي زيستي ايجاد مي
ها مبناي ارزشمندي براي  برانگيز باشد. اين يافته هاي چالش دام در عين حفظ سازگاري با محيط

تخاب هدفمند در نژادهاي بومي ايران هاي اصلاحي مبتني بر نشانگرهاي مولكولي و ان برنامه
  آورد. فراهم مي

 

 و ترانسـكريپتوميك  تحليل). 1405( محمدحسين ،بناءبازي ؛محمد، كبير رزم ؛اله نعمت اسدي، ؛جلال زاده، رستم ؛هژير غريبي، استناد:
پژوهش . سيمنتال نژاد با آن ختهآمي و سيستاني اصيل گاوهاي در RNA-Seq هاي داده از استفاده با ها ژن افتراقي بيان آناليز

  )، 3(14، در نشخواركنندگان
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  و همكارانغريبي  هژير... / ها ژن افتراقي بيان آناليز و ترانسكريپتوميك تحليل 

 

  مقدمه
عنـوان يكـي از نژادهـاي بـومي      گاو سيستاني، بـه 

اد شود. با اين حال، اين نـژ  ارزشمند كشور شناخته مي
پايين در توليد شير ، كمتر مـورد   نسبتا به دليل ظرفيت

گـري ژنتيكـي    استفاده تجاري قرار گرفته است. آميخته
گــاو سيســتاني بــا نژادهــاي پرتوليــد خــارجي ماننــد  
سيمنتال، كه داراي پتانسـيل بـالايي در رشـد و توليـد     

تواند بـه ايجـاد تـوازن مطلـوبي ميـان       شير هستند، مي
هاي سازگاري منجر شـود.   و ويژگيوري توليدي  بهره

وري اقتصـادي را افـزايش    تنهـا بهـره   اين رويكـرد نـه  
دهد، بلكه به حفـظ و اسـتفاده هدفمنـد از ذخـاير      مي

گاوهاي بومي ايران به . كند ژنتيكي بومي نيز كمك مي
ويژه نژاد سيستاني به عنوان يكـي از منـابع ارزشـمند    

 يي كشـور دامداري سنتي و روستاژنتيكي، نقش مهمي 
هـا بـه طـور     كنند. اين نژادها كـه در طـي قـرن    ايفا مي

محيطي ايران سازگار  طبيعي با شرايط اقليمي و زيست
هاي منحصر به فردي مانند مقاومت به  اند، ويژگي شده

وري  ها، تحمل شرايط سخت محيطـي و بهـره   بيماري
  اقتصادي نسبي دارند.

توليـد  دليل عملكـرد عـالي در    سيمنتال به نژاد گاو
شير و كيفيت لاشه، جايگاه مهمي در بازارهاي گوشت 

. علاوه بـر ايـن،   )2021و همكاران،  Xu( و شير دارند
گاو سيمنتال و ديگر نژادهـاي دو منظـوره نسـبت بـه     
نژادهاي شيري مانند هلشتاين، طول عمر بيشـتري بـه   

آوري بهتـر در برابـر    جـاني بيشـتر و تـاب    دليل سخت
و همكـاران،   Buonaiuto( دارنـد   و استرس ها بيماري
2024.(   

توانـد   گـري مـي   اند كه آميختـه  مطالعات نشان داده
 بـومي گاوهـاي  را در طول عمر، باروري و توليد شير 

ريزي دقيق  گري با برنامه آميختههمچنين  بهبود بخشد.
آميزي باعـث افـزايش توليـد چربـي و      طور موفقيت به

بقا و كاهش تعداد نرخ تلقيح، نرخ بهبود ، شير پروتئين
روزهاي بدون آبستني در مقايسه بـا گاوهـاي خـالص    

ــده ــد شـ و  Hazel؛ Sanders ،2003و  Vanraden( انـ
  ).2017همكاران، 

ويــژه  هــاي وســيع پســاژنومي، بــه اســتفاده از داده
عنـوان   هاي ترانسكريپتومي، در اصلاح نژاد دام بـه  داده

ــل  ــق و قاب ــا منبعــي ارزشــمند از اطلاعــات دقي د اعتم
توانـد نقـش مهمـي در ارتقـاي      شود كه مي شناخته مي

). 1396ژنتيكي حيوانات اهلـي ايفـا كنـد (بناءبـازي،     
ها ميان  هاي آن ها يا ايزوفرم هاي بيان ژن بررسي تفاوت

هاي فعال را  ها يا ايزوفرم دو نمونه، امكان شناسايي ژن
ابـزار   RNA-Seq هـاي حاصـل از   سازد. داده فراهم مي
هايي در سطح بيان ژن  ي انجام چنين تحليلمناسبي برا
 ).1395پور و همكاران،  روند (سليم به شمار مي

گـري،   هـاي آميختـه   براي ارزيابي اثربخشي برنامـه 
ــع    ــه جم ــاز ب ــولاً ني ــرد و   معم ــوابق عملك آوري س

هاي تطبيقي وجود دارد؛ امـا ايـن    گيري شاخص اندازه
در ايـن  بر و پرهزينه اسـت.   فرآيند اغلب دشوار، زمان

راستا، تعيين پروفايل ترانسكريپتومي و مقايسه آن بين 
توانـد بـه عنـوان     حيوانات والد خالص و آميختـه مـي  

 روشي جايگزين و كارآمد مـورد اسـتفاده قـرار گيـرد    
)Moridi  ،تحليــل ترانســكريپتوم  ).2019و همكــاران

هـاي   ويژه نژادهاي بومي و آميخته نژادهاي مختلف، به
توانـد بـه درك    اي پرتوليد خـارجي، مـي  ها با نژاده آن

گيري فنوتيـپ حيـوان و    ها در شكل بهتر نقش بيان ژن
ها كمك كند. اين اطلاعات  هاي ژنتيكي بين آن تفاوت

امكــان شناســايي نشــانگرهاي زيســتي مــؤثر را بــراي 
از . سـازد  هاي اصلاحي فراهم مي كارگيري در برنامه به

در يـك بافـت    هـا  زمان بيان كلـي ژن  طريق مطالعه هم
داري  طـور معنـي   هايي را كـه بـه   توان ژن مشخص، مي

اند، شناسايي كرد. سپس  دچار تغيير در ميزان بيان شده
 Gene( شناسـي ژن  با انجام تجزيـه و تحليـل هسـتي   

Ontology Analysis(تـوان مسـيرهاي زيسـتي و     ، مي
انـد،   گري قرار گرفتـه  هايي را كه تحت تأثير آميخته ژن

  مشخص نمود.



 1405، 3، شماره 14پژوهش در نشخواركنندگان، دوره 

 

بنابراين، هدف كلـي ايـن تحقيـق، بررسـي تـأثير      
بـر   سـيمنتال گري گاوهـاي سيسـتاني بـا نـژاد      آميخته

×  پروفايل ترانسكريپتومي گاوهـاي آميختـه سيسـتاني   
است. ايـن    RNA-Seq هاي با استفاده از داده سيمنتال

هـا،   مطالعه با هدف تحليل تغييرات در سطح بيـان ژن 
يســـه الگوهـــاي هـــاي كليـــدي و مقا شناســـايي ژن

ــتاني و     ــومي سيس ــاي ب ــين گاوه ــكريپتومي ب ترانس
انجام شده سيمنتال  هاي حاصل از تلاقي با نژاد آميخته

 شناسـي ژن،  است. همچنين، از طريـق تحليـل هسـتي   
تلاش شده است تـا مسـيرهاي زيسـتي و فراينـدهاي     

  ها شناسايي شوند. هاي بيان ژن سلولي مؤثر در تفاوت
  

  ها مواد و روش
از سياهرگ دمـي گاوهـاي نـژاد     :ها وري نمونهآ جمع

 2( سـيمنتال هاي آن با نـژاد   خالص سيستاني و آميخته
ــار     ــر تيم ــراي ه ــار و ب ــوژيكي  2تيم ــرار بيول ) تك

هاي خون بلافاصـله   گيري خون انجام شد. نمونه نمونه
آوري گرديدنـد.   جمـع  ضد انعقـاد هاي حاوي  در لوله

نـژاد   ركز اصـلاح ها در م شايان ذكر است كه تمامي دام
دام زابــل (واقــع در زهــك، زابــل، اســتان سيســتان و 

اي،  بلوچستان، ايران) و تحت شرايط يكنواخت تغذيـه 
و همچنين فاقد  شدند محيطي و مديريتي نگهداري مي

  هرگونه بيماري بودند. 
كل بـا   RNAاستخراج  :RNAو توالي يابياستخراج 

لنسيا، (وا Qiagenشركت  RNeasyگيري از كيت  بهره
ــاس      ــر اس ــا) و ب ــده آمريك ــالات متح ــا، اي كاليفرني

شده توسط سـازنده انجـام شـد.     هاي ارائه دستورالعمل
شـده، شـامل شـاخص     استخراج RNAمقدار و كيفيت 

ــارچگي  ــتگاه   RNA (RIN)يكپ ــتفاده از دس ــا اس ، ب
Bioanalyzer (Agilent Technologies)  ــابي ارزيـ

يله وس ـ بـه  RNAگرديد. همچنين خلـوص و غلظـت   
سنجيده شد و نسـبت   NanoDrop ND-1000دستگاه 
قرار داشت.  1/2تا  9/1ي  در بازه A260/A280جذب 

ــه  ــايي، نمون ــه نه ــاي  در مرحل ــه  RNAه ــت تهي جه
يـابي بـه شـركت     و انجام تـوالي  cDNAهاي  كتابخانه

BGI چين ارسال شدند.1شنژندر ،  
براي ارزيابي  :ها آوري رونوشت جمعكنترل كيفيت و 

 FastQCافـزار   يابي، از نرم هاي توالي اوليه داده كيفيت

v0.12.1  ــد1/12/0(نســخه ــتفاده ش ، Andrews( ) اس
گيـري از   هـا بـا بهـره    فرآيند ويرايش خـوانش  ).2010
 ) انجـام گرفـت  33/0(نسخه  Trimmomaticافزار  نرم

)Bolger  ،در اين مرحله، آداپتورها  ).2014و همكاران
كيفيـت پـايين يـا طـول     هايي با  حذف شده و خوانش

نامناسب ويرايش يا حذف شدند. فهرست آداپتورهاي 
يـابي،   ها و تـوالي  مورد استفاده در طي ساخت كتابخانه

افزار و نوع دسـتگاه   فرض نرم بر اساس تنظيمات پيش
هـا   قبول براي خـوانش  تعيين گرديد. حداقل طول قابل

باز در نظر گرفتـه شـد (بـا     جفت 50پس از فيلترينگ، 
بـاز   جفت 75ها  وجه به اينكه طول اوليه تمام خوانشت

بود). در پايان، براي هر نمونه دو فايل خروجي فشرده 
شـده   هـاي ويـرايش   شامل خوانش فايل اول .توليد شد
دستي  پايين آناليزهاي) كه در نشده جفتشده يا  (جفت

ــت و     ــرار گرف ــتفاده ق ــورد اس ــل دومم شــامل  فاي
  .ن بودكيفيت پايي شده به دليل هاي حذف خوانش

ها با اسـتفاده   سازي رونوشت و كمي شمارشدر ادامه، 
) و در حالــت 1/2/2(نســخه  Cufflinksافــزار  از نــرم

و همكاران،  Tarpnell( فرض انجام شد تنظيمات پيش
 FPKMصـورت   ها بـه  . ميزان فراواني رونوشت)2010

(تعــداد قطعــات در هــر كيلوبــاز از رونوشــت در هــر 
) محاسـبه گرديـد. سـپس    2شده يابي ه تواليميليون قطع

(نسـخه   Cuffdiffافـزار   آمـده در نـرم   دست هاي به داده
ها بـه   سازي و تحليل سطح بيان ژن ) براي نرمال1/2/2

  كار گرفته شد.

                                                            
1 Shenzhen, China 
2 Fragments Per Kilobase of exon model per 
Million mapped fragments 
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پس از  :)DEG( هاي داراي بيان افتراقي شناسايي ژن
(نسـخه   Cuffdiffافزار  ها، از نرم انجام مونتاژ رونوشت

ــيط ) د1/2/2 ــايي ژن  Rر محـ ــت شناسـ ــا و  جهـ هـ
هاي داراي بيان افتراقـي بـين گاوهـاي نـژاد      رونوشت

هـايي كـه    هاي آن اسـتفاده شـد. ژن   سيستاني و آميخته
 Pي مقــادير  دهنــده هــا (كــه نشــان آن q-valueمقــدار 
شده بر اساس نرخ كشـف نادرسـت) كمتـر از     اصلاح

دار در  هاي با بيان متفاوت معني عنوان ژن بود، به 05/0
 نظر گرفته شدند.

ي  براي نمايش گرافيكي الگوهاي بيان ژن، از بسته
ــرم ــزاري  ن ــتفاده 48/2(نســخه  cummeRbundاف ) اس

بـه منظـور تحليـل     ).2024و همكاران،  Goff( گرديد
هـاي داراي بيـان    تر و بررسي عملكرد ژن زيستي دقيق

 PANTHERي  متفــــــــاوت، از پايگــــــــاه داده 
(http://www.pantherdb.org)  2025در مـــاه مـــارچ 

هـاي   بهره گرفتـه شـد. در ايـن مرحلـه، فهرسـت ژن     
بنـدي   شده به پايگاه مذكور وارد شـد و طبقـه   شناسايي

 Gene Ontologyها بر اسـاس سيسـتم    عملكردي آن

(GO) .انجام گرفت 

 Functionalدر ادامه، آزمـون غنـاي عملكـردي (   

Enrichment Analysis بــا اســتفاده از آزمــون دقيــق (
) FDRكارگيري تصحيح نرخ كشـف خطـا (   فيشر و به

انجام شد تا از شناسايي نتايج كاذب جلوگيري شـود.  
هـا   آن p-valueكه مقـدار   GOدر نهايت، اصطلاحات 

هاي  عنوان دسته بود، به) p < 0.05(كمتر از حد آستانه 

در نظر گرفته شدند و براي تفسير  شده عملكردي غني
 .ها مورد استفاده قرار گرفتند بيولوژيكي نتايج بيان ژن

 
  نتايج

بـه    RNA-Seqهـاي   پس از تبديل فرمت خـوانش 
fastqعنـوان نخسـتين و    ها به ، كنترل كيفيت اوليه داده
ترين گام در مسير آناليز بيوانفورماتيكي انجام شد.  مهم

گيــري  بــا نمونــه FastQCار افــز در ايــن مرحلــه، نــرم
هاي مختلف كيفيت  ها، شاخص تصادفي از كل خوانش

را ارزيابي كرده و نتايج را به صـورت ميـانگين بـراي    
اي از  افزار مجموعـه  كند. اين نرم ها گزارش مي كل داده
 .شـود  گانه سنجش كيفيت را شـامل مـي   هاي ده آزمون

ازاي ها مواردي از جمله كيفيـت تـوالي بـه     اين آزمون
، وجود GCهر باز، محتوا و توزيع نوكلئوتيدي، درصد 

هـاي   هاي تكـراري و سـاير شـاخص    آداپتورها، توالي
خلاصـه نتـايج مربـوط بـه     	گيرنـد.  كليدي را در بر مي

هـاي كيفـي، بـه     وضعيت قبولي، هشدار يـا رد آزمـون  
همراه نمودارهاي گرافيكي كيفيت هر نوكلئوتيد، براي 

هاي دو گروه نژادي شـامل   نهرو نمو هاي پيش خوانش
، بـه  سـيمنتال  × سيسـتاني  سيستاني خالص و آميخته 

ارائـه شـده اسـت. ايـن      2و  1هـاي   ترتيب در شـكل 
هـا   كننـده صـحت و اعتبـار داده    ارزيابي اوليه، تضمين

ترازي با ژنـوم   براي مراحل بعدي تحليل، از جمله هم
  ها خواهد بود. مرجع و آناليز بيان ژن
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 هاي گانه سنجش كيفيت و آزمون كيفيت انفرادي نوكلئوتيدهاي خوانش هاي ده لاصه نتايج آزمونخ - 1شكل 

 رو براي نژاد خالص سيستاني  پيش

Figure 1. Summary of Results from the Ten Quality Assessment Tests and Individual Nucleotide Quality 
Test for Forward Reads in Purebred Sistani Breed  

  

  
 هاي گانه سنجش كيفيت و آزمون كيفيت انفرادي نوكلئوتيدهاي خوانش هاي ده خلاصه نتايج آزمون - 2شكل 

  سيمنتال× سيستاني آميخته رو براي  پيش
Figure 2. Summary of Results from the Ten Quality Assessment Tests and Individual Nucleotide Quality 

Test for Forward Reads in Sistani × Simmental Crossbred  
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 :ها روي ژنوم مرجـع  يابي خوانش رديفي و مكان هم
ــوع  ــيش  55،134،884از مجمــ ــوانش پــ و  رو خــ

آمـده پـس از    دسـت  بـه   رو خوانش پس 66،016،292
ترتيـب   هاي نژاد خالص سيستاني، به ويرايش در نمونه

بـر ژنـوم   طور دقيق  ها به از خوانش %15/73و  6/74%
يابي) شدند. علاوه بر ايـن، بـيش    تراز (مكان مرجع هم

ــنج درصــد از كــل خــوانش  هــا داراي همرديفــي  از پ
چندگانه بودند، به اين معنا كه با چندين ناحيه متفاوت 

طور همزمان تطـابق داشـتند. در ميـان ايـن      از ژنوم به
هـزار خـوانش    21هـاي چنـدمكاني، بـيش از     خوانش

× سيسـتاني  هـاي آميختـه    ي ونـه در نم .شناسايي شـد 
ــيمنتال ــرايش  س ــس از وي ــوانش  87،918،614، پ خ

رو، بـه ترتيـب    خـوانش پـس   97،630،596رو و  پيش
درسـتي   ها به درصد از خوانش 65/82درصد و  35/81

ــع ــوم مرجـ ــر روي ژنـ  )82 شيرايـــو UMD3.1( بـ
هـا   يابي شدند. كمتر از چهار درصـد از خـوانش   مكان

ن موقعيت ژنومي بودند و به داراي همرديفي در چندي
عبارتي همرديفي چندگانه نشـان دادنـد. از ميـان ايـن     

 20هـزار خـوانش بـا بـيش از      89ها، بيش از  خوانش
  .ناحيه مختلف ژنومي همرديف گرديدند

  
  سيمنتال× هاي سيستاني  آميخته و سيستاني گاوهاي در RNA-Seq يابي توالي هاي خوانش آمار و كيفيت كنترل نتايج - 1جدول 

Table 1. Results of Quality Control and Statistics of RNA-Seq Sequencing Reads in Sistani Cattle and 
Sistani × Simmental Crossbreeds 

 گروه

كلتعداد
خام  هاي خوانش

 رو) رو + پس (پيش

هاخوانشتعداد
ويرايش  از پس
 رو) رو + پس (پيش

هاي  خوانش 
 رو شيپ

اي خوانش ه
 پس رو

 تعداد
 هاي خوانش
 شده حذف

 درصد
Q30 

 درصد
GC 

 44 4/91 8848824 66،016،292 55،134،884 121151176 129990532 سيستاني

-يستانيس
  سيمنتال

199852366  185549210  87،918،614  97،630،596  14152120  9/90  53  

  
يـابي   طور كلي، نتايج حاصـل از همرديفـي و مكـان    به

ي كيفيـت   دهنـده  ي ژنوم مرجع نشـان ها بر رو خوانش
ــه RNA-Seqهــاي  مطلــوب داده ــورد  در نمون هــاي م

يـابي يكتـا در هـر دو     مطالعه بود. درصد بـالاي مكـان  
× گروه (نـژاد خـالص سيسـتاني و آميختـه سيسـتاني      

، RNAسيمنتال) حـاكي از كيفيـت خـوب اسـتخراج      
يابي اسـت. اگرچـه    سازي كتابخانه و انجام توالي آماده
ها داراي همرديفي  ها بخشي از خوانش تمامي نمونهدر 

ي قابـل قبـول    چندگانه بودند، اين ميـزان در محـدوده  
ــي      ــت. همرديف ــرار داش ــومي ق ــات ژن ــراي مطالع ب

هـايي كـه    شده، به ويژه در خوانش ي مشاهده چندگانه
تواند  اند، مي موقعيت ژنومي انطباق يافته 20با بيش از 

هاي همولوگ يـا   ، تواليناشي از وجود نواحي تكراري
  هاي با شباهت زياد در ژنوم باشد. بخش
هـاي نـژادي    هاي داراي بيان افتراقي بين گـروه  ژن

ــه ــورد مطالع ــاً  : م ــه، مجموع ــن مطالع ژن  143در اي
دار ميـان گاوهـاي    هاي با تفاوت بيان معني عنوان ژن به

سـيمنتال  × هـاي سيسـتاني    خالص سيستاني و آميخته
ژن را ارائـه   20فهرسـتي از   2دول جشناسايي شدند. 

دهد كه بالاترين ميزان تفاوت در سطح بيان را بـين   مي
هاي حاصل از تلاقي  گاوهاي اصيل سيستاني و آميخته

ها با بيشـترين   اند. اين ژن آن با نژاد سيمنتال نشان داده
 Foldمقادير تغيير بيان بيشترين مقادير مثبت و منفـي( 

Changeاند. ) انتخاب شده  
  

سيمنتال نسبت به نژاد سيستاني خالص×هاي با بيان افتراقي در گاوهاي آميخته سيستانيژن-2جدول   
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Table 2. Differentially Expressed Genes in Simmental Crossbred Cattle Compared to Purebred Sistani Cattle

 مكان ژن ژن
  pمقدار  

 تصحيح شده
  لگاريتم تغيير بيان 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 

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 

آميخته ژن در  انيدهنده كاهش ب نشان” -“ژن و علامت  انيب شيدهنده افزا نشان“+” )، علامت Fold Changeژن ( انيب رييتغ تميدر جدول لگار
  است. ها نسبت به سيستاني

  
 3جـدول  : شناسي و مسير ژن سازي هستي آناليز غني

 3شناسـي ژن  سازي هسـتي  نتايج حاصل از تحليل غني
)GO (زيســتي و مســيرهاي )Pathway Analysis ( را

هاي با بيان متفاوت ميان نژاد خالص سيستاني  براي ژن
دهـد. ايـن    هاي آن با نژاد سيمنتال ارائـه مـي   و آميخته

داري  طور معني تحليل نشان داد كه پنج مسير زيستي به
هاي بارزي در  و تفاوت) FDR P < 0.05( اند شده  غني

يـان ايـن دو گـروه    هـا م  سطح عملكرد بيولوژيكي ژن
شده عمـدتاً درگيـر در    وجود دارد. مسيرهاي شناسايي

فرآيندهاي تنظيم رشد سلولي، انتقال سيگنال، پاسخ به 
هاي محيطي و عملكردهـاي مـرتبط بـا ايمنـي      محرك

                                                            
1 Gene Ontology (GO) 

توانند نقشـي كليـدي در سـازگاري يـا      اند كه مي بوده
  . گري ايفا كنند هاي عملكردي ناشي از آميخته تفاوت
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سيمنتال× هاي متفاوت بيان شده بين دو نژاد خالص سيستاني و سيستاني شناسي و مسير ژنسازي هستينتايج آناليز غني - 3 جدول  

Table 3. Results of Gene Ontology Enrichment Analysis and Pathway Analysis for Differentially 
Expressed Genes Between Purebred Sistani and Sistani × Simmental 

  تصحيح شده Pمقدار  ژن مسير
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

گري بين نژادهاي بـومي گـاو بـا نژادهـاي      آميخته
توانـد روشـي مناسـب بـراي      خارجي با توليد بالا مـي 

. باشـد افزايش سطح توليد در نژادهاي دورگه حاصـل  
در ايران حداقل شش جمعيت گاو بومي شامل سرابي، 
گلپايگاني، سيستاني، دشتياري، نجدي و تالشي وجود 

هـاي   . اين جمعيـت )Kamalzadeh et al. 2008( دارد
هـا داشـته و بـا     بومي مقاومت خوبي در برابر بيمـاري 

شرايط نامساعد محيطي سازگار هستند، اما توليد شـير  
ا نژادهاي خارجي پايين اسـت.  اين نژادها در مقايسه ب

هـاي اصـلاحي ماننـد     استفاده از روشاز سوي ديگر، 
تـا   نيازمند زماني طـولاني اسـت  ي نژاد درونانتخاب 

 برسـد سـطح مطلـوب    يك بهعملكرد جمعيت نهايي 
)Moridi et al. 2019(هـاي   برنامـه يكـي از   ،. بنابراين

ــراي  ــلاحي ب ــومي   اص ــاي ب ــد در نژاده ــود تولي ، بهب
با عملكـرد   خارجي نژادهاي گري اين نژادها با آميخته

   هاي مطلوب هر دو نژاد است. بالا براي تركيب ويژگي
ژن بـا   143نتايج اين پژوهش منجر بـه شناسـايي   

بيان افتراقي معنادار بـين گاوهـاي اصـيل سيسـتاني و     
هـا داراي   شد. اين ژنسيمنتال × سيستاني هاي  آميخته

ا كاهش بيان بودنـد كـه   الگوهاي متفاوتي از افزايش ي
ــي ــاب م ــد بازت ــده توان ــاوت دهن هــاي زيســتي و  ي تف

فيزيولوژيكي ميان اين دو گروه ژنتيكي باشـد. تحليـل   
هــا زمينــه را بــراي درك بهتــر ســازوكارهاي  ايــن ژن

مولكولي مرتبط با رشد، ايمني، متابوليسم و سازگاري 
توانـد در   سـازد و مـي   با شـرايط محيطـي فـراهم مـي    

نـژادي دام   اركرهاي مولكولي مؤثر براي بـه شناسايي م
  .مورد استفاده قرار گيرد

دار  ژن داراي كـاهش معنـي   چهـارده ، 2 در جدول
سيستاني هستند كـه از   نژادها نسبت به  آميختهبيان در 

، UNC80 ،FBXO16توان بـه   ها مي ترين آن جمله مهم
PKHD1   وRGS1  هـا عمـدتاً در    اشاره كرد. اين ژن

، انتقـال يـوني، تنظـيم رشـد     يگنال دهـي س ـمسيرهاي 
ها نقش دارند و كاهش بيـان   سلولي و پاسخ به محرك

دهنـده تفـاوت در كاركردهـاي     توانـد نشـان   ها مـي  آن
فيزيولوژيك و متابوليك بـين نـژاد خـالص و آميختـه     

و  Sharp؛ 2016و همكـاران،   Stray-Pedersen( باشد
ــاران،  ــل،  ).2005همكــ ــه 6در مقابــ   ژن از جملــ
BOLA-DQB ،PPP1R1B  وIFITM1   ــان افــزايش بي

ــي ــاداري در  معن ــه ه ــان داده آميخت ــزايش  نش ــد. اف ان
هاي مرتبط بـا سيسـتم ايمنـي نظيـر      چشمگير بيان ژن

BOLA-DQB       با بيشترين ميـزان تغييـر بيـان معـادل)
تــر ايمنــي در   دهنــده فعاليــت قــوي   ) نشــان18/9

ــه ــت آميخت ــاران،  Hendam( هاس  ژن ).2023و همك
PPP1R1B       كه افـزايش بيـان داشـت، بـا فرآينـدهاي

 مرتبط با تنظيم رشد و كيفيت گوشت در ارتباط است
.(Casamayor and Arino, 2020) هـا بيـانگر    اين يافته

هاي بارز در تنظـيم ژنتيكـي مسـيرهاي ايمنـي،      تفاوت
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متابوليك و رشدي بين دو گروه ژنتيكي مورد بررسـي  
براي مطالعات كاربردي تواند مبناي مناسبي  است و مي
  .نژادي و اصلاح دام فراهم سازد در زمينه به

 ينـدها يفرآ ميدر تنظ ـ ينقش مهم PPP1R1Bژن 
ــوژيب ــن  مختلــف دارد. يكيول ــيژن پروتئاي ــد  ين را ك
 1فسفاتاز  نيمهار كننده پروتئ كيكند كه به عنوان  يم
)PP1 ــ) عمــل ــد يم ــي، آنزكن ــه در فرآ يم ــدهايك  ين

مهم است. مشـابه عملكـرد آن    رايبس ونيلاسيدفسفور
احتمــالاً در انتقــال  PPP1R1B گــر،يد يهــا در گونــه

ــش دارد. ا يعصــب ــاو نق ــدر گ ــ ژن ني ــا مس  يرهايب
 يمــرتبط اســت كــه بــرا كيــنرژيدوپام يدهــ گناليســ
مختلف از جمله رفتـار، شـناخت و    يعصب يندهايفرآ

 PPP1R1Bدر گاو،  است. يها ضرور پاسخ به محرك
نقـش داشـته    زي ـن يرد عضـلان ممكن است در عملك ـ

 يدر انقباض و آرامـش عضـلان   PP1 ريمس رايباشد، ز
 تي ـفيصـفات مربـوط بـه ك    بر تواند يم كه نقش دارد

 قياز طرهمچنين  داشته باشد.اثر  ترديگوشت، مانند 
ممكن است ي سلول يده گناليخود در س يمينقش تنظ

 ني ـا هـاي تيفعالاز ديگر بگذارد.  ريبر رشد و نمو تأث
و  زيتمـا  ،يمانند رشد سلول ييندهايفرآ هتوان ب ين مژ

ــرد ( ســميمتابول ــاره ك  ,Casamayor and Arinoاش

2020.(  
و ارتباط آن بـا    SNPهاي  در زمينه بررسي جايگاه

هـاي فرزانـه ديـزج و     بيان ژن، نتـايج مـا بـا گـزارش    
) كـه بـر روي نژادهـاي سيسـتاني و     1401همكاران (

هـا نشـان    همخواني دارد. آنسيمنتال كار كرده بودند، 
شـده در   هاي شناسـايي SNPدادند كه درصد بالايي از 

نژادهاي آميخته سيستاني از نـوع عملكـردي و ايمنـي    
بخشـي از يـك مجموعـه بزرگتـر      UNC80ژن  بودند.

هـاي يـوني در ارتبـاط اسـت.      است كه با تنظيم كانال
UNC80  يك جزء حياتي از كانالNALCN   است كـه

ــه پ ــك مجموع ــديم   ي ــال نشــت س ــه كان ــي ك روتئين
)NALCNكند. اين كانال نقش مهمي در  ) را تنظيم مي

پــذيري  حفــظ پتانســيل غشــاي اســتراحت و تحريــك
هـاي   عصبي با اجازه دادن به نشت اندك و ثابت يـون 

و همكـاران،   Lear( كنـد  سديم به داخل سلول ايفا مي
اگرچه مطالعات دقيق اين ژن در گاو محـدود   ).2013
هـاي ديگـر ماننـد انسـان و مـوش،       اما در گونهاست، 

UNC80 ها حياتي شناخته  براي عملكرد صحيح نورون
شده است. اين ژن به تنظيم تحريـك پـذيري عصـبي    

كند و بر فرآيندهايي مانند تنفس ريتميـك و   كمك مي
و  Chen( گـذارد  ساير عملكردهاي خودمختار تأثير مي

  ).2024همكاران، 
كـه   PPP1R1Bو  BOLA-DQBهاي  علاوه بر ژن
داراي بيـان   PRSS2هـا اشـاره شـد، ژن     به عملكرد آن

در گـاو،   PRSS2بـود. ژن   ها آميختهدر متفاوت بالايي 
كند كه عضوي از  را كد مي 2-پروتئيني به نام تريپسين

خانواده سرين مرتبط با پروتئازهـاي تريپسـين اسـت.    
 ها با شكستن پيونـدهاي پپتيـدي در تجزيـه    اين آنزيم
، آنزيمي كه توسـط  2-ها نقش دارند. تريپسين پروتئين

هاي رژيم  شود، با تجزيه پروتئين توليد مي PRSS2ژن 
توانند بيشتر هضم  تر كه مي غذايي به پپتيدهاي كوچك

عنوان اسيدهاي آمينـه جـذب شـوند، نقـش      شده و به
 2-كنـد. تريپسـين   مهمي در فرآيند گـوارش ايفـا مـي   

هـاي گوارشـي از    ر آنـزيم همچنين به فعال شدن سـاي 
كند.  ها) كمك مي ها (زيموژن سازهاي غيرفعال آن پيش

به عنوان مثال، كيموتريپسـينوژن را بـه كيموتريپسـين    
كنـد. در   كند كه به هضم پـروتئين كمـك مـي    فعال مي

گــاو، ماننــد ســاير پســتانداران، عملكــرد مناســب ژن 
PRSS2      براي هضم كارآمـد و سـلامت كلـي دسـتگاه

-Abo؛ 2024و همكاران،  Lu( روري استگوارش ض

Ismail  ،2013و همكاران.(  
هاي با بيان افتراقي در گاوهـاي   در اين مطالعه، ژن

 5هاي آن با نژاد سيمنتال در  سيستاني خالص و آميخته
دار درگير بودنـد. از ميـان    مسير بيولوژيكي بطور معني

 I )Gآلفـا   Gدهـي   اين مسيرها، رويـدادهاي سـيگنال  
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Alpha (I) signaling events ــترين ) داراي بيشـ
ــي ــوژيكي بخشــي از   معن ــن مســير بيول ــود. اي داري ب

هاي سـيگنالينگ اسـت    تري از مكانيسم مجموعه وسيع
هاي مولكولي  است كه سوئيچ Gهاي  كه شامل پروتئين

ها نقـش مهمـي در    ها هستند. اين پروتئين درون سلول
ل آن دارنـد و  ها از بيرون سلول به داخ ـ انتقال سيگنال

دهند به محـيط خـود پاسـخ دهـد.      به سلول اجازه مي
) نقـــش مهمـــي در تنظـــيم Iآلفـــا ( Gســـيگنالينگ 

و همكاران،  McCudden( هاي توليد مثل دارد هورمون
هــا بــه   بــه عنــوان مثــال، پاســخ ســلول     ).2005

هـا و   هـا را كـه بـراي عملكـرد تخمـدان      گنادوتروپين
دهـي   كند. سـيگنال  ها ضروري هستند، تعديل مي بيضه

مناسب از طريق اين مسير براي باروري طبيعي و تأثير 
گـذاري و   بر فرآيندهايي مانند بلـوغ تخمـك، تخمـك   

و همكـاران،   Bernard( توليد اسپرم بسيار مهم اسـت 
ــرد      ).2019 ــرل عملك ــا كنت ــين ب ــير همچن ــن مس اي

هايي مانند انسولين به تنظيم متابوليسم انـرژي   هورمون
 Gدهي انسولين شامل مسيرهاي  سيگنال كند. كمك مي

) است كه بر جذب گلوكز و تعادل انرژي تـأثير  Iآلفا (
گذارد كه براي حفظ رشد و توليد شير بسيار مهـم   مي

هاي ايمنـي   است. اين مسير همچنين بر عملكرد سلول
هـاي   هـا و كمـوكين   گذارد. پاسخ به سيتوكين تأثير مي

ايي سيسـتم ايمنـي   كند و در توان مختلف را تعديل مي
ها و التهاب نقش دارد. علاوه بر  براي پاسخ به عفونت

اين، عملكرد مناسب اين مسير براي حفـظ هموسـتاز   
و  Blumer؛ Tuteja ،2009( تحت استرس مهم اسـت 

ــاران،  ــين  ).2007همكـ ــه همچنـ و  McCabeمطالعـ
بر كبد گاوهاي گوشتي نشان داد كه  (2012) همكاران 

ر متابوليسم و تعادل انرژي تأثيرگذار تغييرات بيان ژن ب
هاي ما كه در آن مسيرهاي انرژي، رشـد و   است. يافته

ي همـين پويـايي    دهنده اند نيز نشان استرس فعال شده
 و BOLA-DQB هـاي  همچنين، بيان بالاتر ژن هستند.

PPP1R1B  دهنده تقويت مسيرهاي  نشان آميخته هادر

 اي كـه بـا نتـايج    ايمني و پاسخ به استرس است؛ يافته

Takeshimaو Aida  (2006) مطابقت دارد. 

) 2019( و همكـــاران Moridiدر يـــك مطالعـــه، 
ــه   تفــاوت ــنج جمعيــت گــاو را در يــك برنام هــاي پ
براي  RNAيابي  گري با استفاده از فناوري توالي آميخته

هـا مطالعـه كردنـد. در ايـن      توصيف ترانسكريپتوم آن
لص هلشتاين و تالشـي  گري، گاوهاي خا برنامه آميخته

% پـدر تالشـي و مـادر    50هاي خود از جمله  با آميخته
% 75% پـدر هلشـتاين و مـادر تالشـي و     50هلشتاين، 

ژن با بياني  2262هلشتاين مقايسه شدند. اين محققان 
ژن به  251ها  افتراقي را شناسايي كردند كه از ميان آن

بيان ها  فرد در نژادهاي خالص يا آميخته طور منحصربه
هـا نشـان    شدند. تجزيه و تحليل عملكردي اين ژن مي

داد كــه پاســخ ايمنــي و التهــابي بيشــترين تــأثير را در 
 نـه يدر زم نيش ـيمطالعات پ مسيرها و عملكردها دارند.

ماننـــد  يبـــوم يهـــا در دام پتوميترانســـكر ليـــتحل
و  ي(بناءبـاز  يسـتان ي) و كل Das et al., 2018واليساه

بـر   زي ـ) ن1395و همكاران،  پور مي؛ سل1396همكاران، 
و اسـترس   طيها در پاسخ به مح ـ ژن يافتراق انينقش ب

 ـب شيداشتند. در پـژوهش مـا، افـزا    ديتأك  يهـا  ژن اني
كـه   كند يم دييها هماهنگ است و تأ آن جيبا نتا يمنيا

 هـا  يمـار يدر برابـر ب  يع ـيطـور طب  بـه  يبـوم  ينژادها
اين آناليز، مسيرهاي شناسايي شده در  تر هستند. مقاوم

و مسير اتصال  GPCR سيگنال دهياز جمله مسيرهاي 
ها، ارتباط تنگاتنگي بـا   هاي كموكين به كموكين گيرنده

فرآيندهاي كليدي مرتبط با پاسخ ايمني، تنظيم التهاب، 
زا دارنـد. ايـن    و مقاومت بدن در برابر عوامل بيمـاري 

 هاي بيان ژني مشاهده دهند كه تفاوت مسيرها نشان مي
سـيمنتال،  × شده بـين دو نـژاد سيسـتاني و سيسـتاني     

ممكن است بـر توانـايي سيسـتم ايمنـي و پاسـخ بـه       
  .استرس تأثير بگذارد
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  گيري نتيجه
گـري بـين    دهد كه آميختـه  نشان مي پژوهشنتايج اين 

نژاد بومي سيستاني و نژادهاي پرتوليد خـارجي ماننـد   
ــر صــفات ظــاهري و   مــي ســيمنتال ــه تنهــا ب ــد ن توان

تـري بـر الگوهـاي بيـان      طور عميق عملكردي، بلكه به
ها و مسيرهاي بيولوژيكي اثرگذار باشـد. شناسـايي    ژن

ژن با بيان افتراقي معنادار بـين گاوهـاي خـالص     143
،  ســيمنتال× سيســتاني هــاي  سيســتاني و آميختــه 

هاي اساسي در تنظيم مسـيرهاي فيزيولـوژيكي    تفاوت
وليسم، رشد و عملكرد كليدي مانند سيستم ايمني، متاب

هاي مرتبط  ويژه، افزايش بيان ژن عصبي را نشان داد. به
هــاي مــرتبط بــا  بــا ايمنــي و كــاهش بيــان برخــي ژن

هـا نسـبت بـه     دهي و گوارش در آن مسيرهاي سيگنال
هاي بنيـادين در نحـوه    ، حاكي از تفاوتنژاد سيستاني

. سازگاري با محيط و تنظيم عملكردهاي زيستي است
عنـوان   بـه ) I( آلفـا  G دهي بر اين، مسير سيگنال علاوه
گري شناسـايي   ترين مسير تغييريافته در اثر آميخته مهم

شد؛ مسيري كه در تنظيم توليدمثل، متابوليسم انرژي و 
تنهـا   هـا نـه   عملكرد ايمني نقش كليدي دارد. اين يافته

گـري فـراهم    تري از اثرات مولكولي آميخته درك دقيق
هـاي اصـلاح    توانند در طراحي برنامه مي كنند، بلكه مي

سـازي   ژنتيكـي بـراي بهينـه    نشانگرهاينژاد مبتني بر 
صفات عملكردي و سـازگاري نژادهـاي بـومي مـورد     
استفاده قرار گيرند. در مجموع، نتايج حاصل پتانسـيل  

گـري هدفمنـد در ارتقـاي عملكـرد      ارزشمند آميختـه 
د، مشـروط  ده هاي بومي ايران را نشان مي توليدي دام

خـوبي در   هـاي ژنتيكـي و زيسـتي بـه     بر آنكه تفاوت
 .فرايند اصلاح نژاد لحاظ شوند

 
 يسپاسگزار

دانـد مراتـب سـپاس و     نگارنده بر خـود لازم مـي  
قدرداني صميمانه خود را از مؤسسه تحقيقـات علـوم   

ها و امكانات لازم  آوردن داده دليل فراهم دامي كشور به
از دارد. شـايان ذكـر اسـت    براي انجام اين پژوهش ابر

بخشــي از مراحــل آزمايشــگاهي ايــن تحقيــق در     
آزمايشگاه بيوتكنولوژي مؤسسه تحقيقات علوم دامـي  

وسـيله از همراهـي،    كشور انجام شده است كـه بـدين  
هــاي علمــي و فنــي ايشــان  هــا و حمايــت راهنمــايي

 آيد. عمل مي صميمانه تقدير و تشكر به

ورزي دانشـگاه  از همكاران محترم دانشـكده كشـا  
زابل و ايستگاه اختصاصي گاو بومي سيستاني نيـز بـه   

هـا و   گيـري خـون دام   سبب همكاري در فرآيند نمونه
سازي شرايط اجـراي بخـش ميـداني پـژوهش،      فراهم

 آيد. عمل مي نهايت سپاس و قدرداني به

در پايــان، نگارنــده از دانشــگاه علــوم كشــاورزي 
ــوئد (  ــالاي سـ  Swedish University ofاوپسـ

Agricultural Sciences - SLU  و جناب آقاي دكتـر (
ي صدور  واسطه به )Seten Andonov( سرتن آندونوف

سـازي   نامه، اختصاص فضـاي كـاري و فـراهم    دعوت
هاي محاسباتي كه زمينه انجـام   دسترسي به زيرساخت

اي ايـن پـژوهش را فـراهم سـاختند،      هـاي داده  تحليل
 تشكر و امتنان فراوان دارد.
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