
 
 

 شده های مرتبط با باقیمانده خوراک مصرفهای ژنتجزیه و تحلیل پروفایل بیان ایزو فرم

 RNA-Seqهای و مرغ سویه راس با استفاده از داده در کبد مرغ بومی اصفهان
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 چکیده

باشد. انتخاا  باراب بوداود    ( تفاوت بین مقدار واقعی خوراک مصرف شده با مقدار مورد انتظار آن در هر دام میRFI) شدهباقیمانده خوراک مصرف
ارتداا  باین    جوات ششا    ن و افزایش وزن بدن پیشنواد شده اسات. به دلیل استقلال فنوتیپی آن از وزن متابولیکی بد RFIبازده خوراک دام از طریق 

هاب شداد  شده در مرغ، پروفایل ترانسکریپتها در باقیمانده خوراک مصرفها و همچنین نقش تنظیمی آنهاب مرتدط با آنفرم ها و ایزوساختار بیان ژن
هاب بومی اصفوان شده جوجهبررسی قرار گرفت. باقیمانده خوراک مصرف دروزگی در دو گروه مرغان بومی اصفوان و مرغان سویه راس مور 21در سن 

 Cuffdiff (v2.2.1) افزاربآنالیز تفرقی بیان با استفاده از بسته نرم بود.  (4.435g/day±11.212-)و  (g/day 5.393±13.430+)ترتیبو سویه راس به

فارم در مارغ    ایزو 61616تعداد  Cuffcompareهاب بر اساس نتایج فرم بندب ایزوطدقه. ژن انجام شد 60889ایزو فرم مربو  به  27858براب بیش از 
 181 .ایزو فرم جدید بودند 16806شده هاب شناساییفرم افزایش بیان نشان دادند. از شل ایزو فرم ایزو 10020بومی اصفوان شاهش بیان نشان دادند و 

، در مرغ بومی اصفوان نسدت به مرغ سویه راس، هافرم ایزوو مرغ بومی اصفوان شناسایی شد. از بین این ایزو فرم تغییر بیان یافته بین مرغ سویه راس 
ها نشان داد تحلیل عملکردب ژن و ژن، افزایش بیان نشان دادند. نتایج تجزیه 77 ایزو فرم مربو  به 08ژن شاهش و  00ایزو فرم مربو  به  611تعداد 
 دهی به اساترس، پاساخ باه ترشیاب  ااوب اشسای ن،      ب گونه بومی عمدتاً در فرآیندهاب زیستی مختل  ازجمله واشنشافتههاب شاهش بیان یایزو فرم
یناد بیوسانتز   آپاساخ باه سا وغ تغذیاه، فر     هاا، دهای باه سایتوشین   واشنش دهی به مواد مغذب،واشنش هاب  یوان،توسعه ارگان دهی به چربی،واشنش
هااب اخاتلاف بیاان یافتاه و ایازو      شناساایی ژن  هاب چندگانه نقش داشتند.یندهاب تنظیم ارگانیزمآها و فریوسنتز چربییندهاب بآفر هاب تکی،مولکول
 DUSP16و  RSAD2 ،IL15 ،EGR1ن ادب، ازجملاه  هاب بههاب شاندید موم براب برنامههاب دو ن اد منجر به شناسایی ژنها بین جوجههاب آنفرم

 ند با باقیمانده بالاتر ن اد بومی مرتدط باشند.توانها میشد. این ژن
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اشثر ششورهاب جوان باراب نهوادارب و ارزیاابی مناابت ژنتیکای      
اناد. ن ادهااب باومی  یواناات هار      توجوی قائلبومی خود ارزش قابل

ه ملی و ذخایر استرات یک هر ششورب محساو   عنوان سرمایششور به
مرغ بومی نقاش بسایار موام و اساسای در تولیاد پاروت ین        شوند.می
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وی ه در روساتاها دارد. همچناین مرغاان باومی     مرغ به یوانی و تخم
هاا از مقاومات باالایی    نسدت به شرایط نامسااعد محی ای و بیماارب   
ترب نیاز و شرایط سادهبرخوردار بوده و جوت نهودارب به هزینه شمتر 

رغم مزایاب ذشرشده، مرغان بومی در زمیناه افازایش   (. علی18) دارند
 وزن و ضریب تددیل خوراک بازده پایینی دارند.

هااب  درصدب هزینه خوراک درمجموع هزینه 58با توجه به سوم 
هاب دامی، باازده خاوراک، تدادیل باه یکای از صافات       تولید فرآورده

و طیور شده است. باازده خاوراک معماولاً تحات      ژنتیکی موم در دام

دسات  یا مقدار خوراک موردنیاز براب به1،1عنوان ضریب تددیل غذایی
. عامال عماده در میازان    شاود یما  آوردن یک وا د وزن بادن، بیاان  

مصرف خوراک، تنوع در نیاز نهودارب است، شه در محاساده ضاریب   
ورب دب از تفاوت در بورهشود. مقدار زیاتددیل غذایی نادیده گرفته می

                                                           
6- FCR=feed conversion ratio 
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مشااهده اسات شاه توساط      بین طیور، در میزان خوراک مصرفی قابل
( قابال  1EMمرغ )( و توده تخم6BWوزن متابولیکی بدن، وزن بدن )

ایان تفااوت در میازان مصارف غاذا، در      . باشاد توضیح و تفسیر نمای 
 (.11) شود( منعکس میRFIشده )اختلاف باقیمانده خوراک مصرف

( تفااوت باین جاذ  واقعای     RFIشاده ) مانده خوراک مصرفباقی
شود  یوان بر اساس وزن بادن و  بینی میخوراک دام و آنچه شه پیش
هااب شاارا شمتار از  اد     باشد. دامشند، میس ح عملکردش جذ  می

شه ها منفی یا پایین است. در الیآن RFI9خورند و شاخص انتظار می
ها مثدات یاا   آن RFIخورند و شاخص میاندازه  ازهاب ناشارا بیشدام

به دلیل  RFIبالا است. انتخا  براب بودود بازده خوراک دام از طریق 
اسااتقلال فنااوتیپی آن از وزن متااابولیکی باادن و افاازایش وزن باادن 

ها، شواهد  اشی از وجود پایاه و  (. در همه گونه65پیشنوادشده است )
م العاات گذشاته نشاان     (.10ورب است )اساس ژنتیکی تنوع در بوره
 RFIها، ممکن است، نقش مومی در شنتارل  داده است شه برخی ژن

( باازب  61از طریق تأثیر بر دستهاه گوارش و فرآینادهاب متابولیاک )  
شده نتیجاه  رسد تغییرات در باقیمانده خوراک مصرفشنند. به نظر می

هاااب ماارتدط بااا آن باشااد و بررساای تغییاارات تغییاارات در بیااان ژن
توانااد بااه ششاا  بااالا ماای RFIهاااب بااا رانسااکریپتوم در جوجااهت

 سازوشارهاب مؤثر بر آن شمک شند.
عناوان یاک روش   ( باه RNA-Seq) RNAیاابی  از فناورب توالی

توان در تعیین شمیت س ح بیان دقیق و با  ساسیت بالا می قدرتمند،
 (. اسپلایساین  15) ژن و بررسی پروفایل ترانسکریپتوم استفاده شارد 

ها است شه پیچیادگی  ( یک سازوشار رایج در یوشاریوتASجایهزین )
(. اسپلایسین  99) دهدترانسکریپتوم و تنوع عملکردب را افزایش می

 mRNAموجب آن چندین ایازو فارم    جایهزین فرآیندب است شه به
شود. اسپلایسین  فرایندب اسات  نابالغ ایجاد می mRNAبالغ از یک 
یابااد تااا امتاادادهاب خاصاای از غییاار ماایت -mRNA preشااه در آن 

شاوند را  اذف شناد.    هاب شاد نشاده شاه اینتارون نامیاده مای      رشته
هااب شاد شاده پروت ینای     مانند شاامل رشاته  امتدادهایی شه باقی می
 pre-mRNAهااب  شوند. گاهی اوقات پیامهستند و اگزون نامیده می

شود یممکن است به چندین روش مختل  اسپلایس شوند شه سدب م
هااب  تا یک ژن چندین پروت ین را رمز شند و با تغییر عملکرد پروت ین

تواند فنوتیپ جاندار را اسپلاسین  جایهزین می .(17) متعدد تولید شند
( و همچنین عملکرد ژن 11) تحت تأثیر قرار دهد و باعث بیمارب شود

 هاب مختل  و یا شرایط محی ی متفاوت تغییار و یاا  تای   را در بافت
(. هدف از ایان م العاه مقایساه    69) طور شامل غیرفعال شندژن را به

هااب یاک سالول )ترانساکریپتوم( و پروفایال ایازو       تمامی رونوشات 

                                                           
1- body weight  

2- Egg mass 

3- RFI=residual feed intake 

هاب مرغ هاب درگیر در راندمان خوراک، در سلولهاب مختل  ژنفرم
تجاارب راس باود. اطلاعاات     ساویه بومی اصفوان و مقایساه آن باا   

هاب باه نا ادب مرغاان    تواند در برنامهالعه میآمده از این م  دستبه
 بومی، در جوت افزایش میانهین تولید، مورداستفاده قرار گیرد.

 

 هامواد و روش

 یابیو توالی  RNAاستخراج حیوانات،

هاب سویه راس )راندمان تولیاد باالا( و تاوده    آزمایش روب جوجه
ق عاه   18 گاروه  بومی اصفوان )راندمان تولید پایین( انجام شد. از هر

روز در  60روزگای باه مادت     21تا  12خروس انتخا  و از روز جوجه
هاب هر دو گروه در ساالن مرغادارب   قفس پرورش داده شدند. جوجه

آباد، با شرایط مرشز تحقیقات و آموزش ششاورزب و منابت طدیعی صفی
مدیریتی یکسان پرورش داده شدند. مصرف خوراک روزاناه، میاانهین   

وزن روزانااه و متوسااط وزن متاابولیکی بااراب هاار دو گااروه  افازایش  
ها باقیمانده خوراک مصرفی گیرب شد و در پایان با استفاده از آناندازه
(RFI در پایان )روزگی براب هر دو گروه محاسده شد. 21 

 

 گیری باقیمانده خوراک مصرفیروش اندازه

هاب ر قفسگیرب باقیمانده خوراک مصرفی هر پرنده دبراب اندازه

( از مقدار خاوراک  FI) 2شده و خوراک مصرفی روزانهانفرادب قرار داده
بر تعداد روزها، و  ( تقسیم21تا  12روز )از روز  60خورده شده در طی 
 21روزگاای بااا وزن  12( از تفاااوت وزن DG)7افاازایش وزن روزانااه 

ام مقدار بر تعداد روزها محاسده شد. با استفاده از این ارق روزگی تقسیم
 .(12)باقیمانده خوراک مصرفی از راب ه زیر محاسده خواهد شد 

)iMBW2+β iDG1+β0(β–i =FIi RFI 

iRFI باقیمانده غذاب مصرفی = 
FIiمقدار غذاب مصرفی  قیقی روزانه= 

DGiمتوسط افزایش وزن روزانه = 
MBWi تابولیکی بدن= وزن م 

1β 2وβ     ضرایب تابعیت مقدار غذاب مصارفی  قیقای از متوساط
  .رشد روزانه و وزن متابولیکی هستند

هاب مشاابه در  نمونه از بافت شدد )از قسمت 68سپس از هر ن اد 
آورب شد و بلافاصله در نیتروژن مایت قارار داده شاد و   هر پرنده( جمت

(. اساتخراج  10منتقل شد ) ب شل RNAبه آزمایشهاه براب استخراج 
RNA صاورت جداگاناه باا اساتفاده از      هاب شدد هر پرنده بهاز نمونه

TRIzol ( شرشتInvitrogen, USA ) بر اساس دستورالعمل شرشت
 ساتخراج ا RNA خلوص و شمیت بررسی سازنده صورت گرفت. براب

                                                           
4- feed intake 

5- Daily Gain 
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  Thermo Scientific™ Nano) نااانودرا  دسااتهاه از شااده

Drop2000)  پس از اطمینان از شمیت  الکتروفروز استفاده شد. و ژل
شاده )هار   pooled  استخراجی، از هر ن اد دو نموناه  RNAو شیفیت 

شاده( آمااده و جوات     اساتخراج  RNAنمونه متشکل از ساه نموناه   
باه   HiSeq 2000یا  پلات فارم   توالی Illuminaیابی با روش توالی
 چین ارسال شد.  BGIشرشت 

 هاااب شیفیاات تااوالی خااوانش   6ردیفاایقداال از انجااام هاام   
 Fastqcافااااااازار خاااااااام باااااااا اساااااااتفاده از نااااااارم   

(http://www.bioinformatics.babraham.ac.uk/projects/fas

tqc/) هااب باشیفیات پاایین و یاا     . براب  ذف خوانش(6) بررسی شد
-Polyاب مربو  به آداپتور و پرایمر و ههاب خام  اوب توالی خوانش

N افاازار از ناارمTrimmomatic  اسااتفاده شااد.  (60)( 91/8)نسااخه
افازار  هاب پیرایش شده جوت بررسی شیفیات مجادداً باا نارم    خوانش

Fastqc .بررسی شدند 
 

 یابی با ژنوم مرجعنقشه

 از GTFنویسای  ( و فایل  اشیهGalgal4ژنوم مرجت براب مرغ )
http://asia.ensembl.org/info/data/ftp/index.html ensembl 

 هاا باه منظاور   یارایش خاوانش  شنترل شیفیت و و دریافت شد. پس از
 Hisat2افازار  آمده با ژنوم مرجات از نارم   دستهاب یابی خوانشنقشه

یاابی  استفاده شردن ق عات شوتاه توالی منظور قابل . به(61) انجام شد
( ایان  Contigsهار ژن )  mRNA 1ل ق عه بلنادترب از شده و تشکی

گردیدنااد. ساار هاام شااردن و اتصااال دادن  9ق عاات شوتاااه ساار هاام 
منظور ا یا و بازسازب توالی مداد،،   ها بههاب شوتاه اسیدنوشل یکتوالی

و با اساتفاده   (Galgal4)( مرغ Reference Genomeاز ژنوم مرجت )
یاابی  از ق عاات تاوالی   ٪09 ادود  انجام شد.  Cufflinksافزار از نرم

 شده با ژنوم مرجت سر هم شدند .
 افاازاربآنااالیز تفرقاای بیااان ژن بااا اسااتفاده از بسااته ناارم      

Cuffdiff(v2.2.1)    هااب  صورت گرفت. بررسی آنتولاوژب ایازو فارم
ها توسط سایت دیوید تغییر بیان یافته شامل فرایندهاب بیولوژیکی ژن

(https://david.ncifcrf.govانجام گرفت ) (1) . لیسات  بدین منظور
طاور مجازا باا لیسات      هاب افزایش و شاهش بیاان یافتاه باه   ایزوفرم
عنوان مرجت مورد مقایسه آمارب قرار گرفتند. در آناالیز  هاب مرغ بهژن

شاده  درصاد ارائاه   7شده در س ح شمتر از تصحیح P-valueنوایی از 
 است استفاده گردید.

 
 

                                                           
1- Alignment 

2- Messenger RNA 

3- Assembly 

 های جدیدشناسایی ایزو فرم

گیرب بیان ایازو  ژنی و اندازه مختل  هابمایزو فر براب شناسایی
 باشد.ها میهاب اسپلایسین  بین اگزونها، نیازمند بررسی جایهاهفرم

 Cufflinksوسایله  هاب مونتااژ شاده شاه باه    بدین منظور از رونوشت
 وسایله هاا باه  یابی شاده بودناد باراب مقایساه بیاان ایازو فارم       نقشه

Cuffcompare  .استفاده شدCuffcompare  هااب مونتااژ   رونوشات
شناد و هار رونوشات را باه     شده را با یک ژناوم مرجات مقایساه مای    

هااب جدیاد بااالقوه   شاده ،جدیااد و ایازو فارم   هااب شاناخته  رونوشات 
 شند. بندب میطدقه
 

 و بحث نتایج

 های رشد و باقیمانده خوراک مصرفیویژگی

ده گیرب باقیمانده خوراک مصارف شا  دست آمده از اندازههنتایج ب
هااب باومی   نشان داد میانهین افزایش وزن و مصرف خاوراک جوجاه  

ترتیاب  روزگای( باه   21تا  12روز ) 60طول  س درار سویهاصفوان و 
گرم باود. باقیماناده خاوراک     177/6910±872/0 و 510/1±81/226

ترتیاب  هاب بومی اصافوان و ساویه راس نیاز باه    مصرف شده جوجه
 بود. -161/66+ و 298/69
 

 RNAیابی دست آمده از توالیههای بداده ارزیابی

باراب نموناه اول و دوم مارغ     ترتیبشده بههاب خواندهشل توالی
هااب اول و  و باراب نموناه   16601276و  62768821بومی اصفوان 

 خااوانش در  67508605و  60892610ترتیااب دوم سااویه راس بااه 
 یااابی دریافاات شااد. طااول متوسااط ق عااات تااوالی FASTQفرماات 
 نوشل وتیااد و متوسااط شیفیاات ق عااات  678ده بااراب دو نمونااه شاا
(score Phred quality   براب هر دو نموناه  ادود )درصاد باود.    09

و باراب   %27هااب مارغ باومی اصافوان     باراب نموناه   GCمحتواب 
(. بعاد از پیارایش تعاداد    6)جادول   باود  %21هاب ساویه راس  نمونه
مارغ باومی اصافوان    ترتیاب باراب نموناه اول و دوم    هاا باه  خوانش

هااب اول و دوم ساویه راس   و براب نمونه 18072767و  62121112
 خوانش بود. 67711606و  60519227ترتیب به

 

 آنالیز تفرقی بیان ایزو فرم

ایازو فارم مرباو  باه      27858آنالیز تفرقی بیان ایزوفرم براب بایش از  
 61616تعاداد   Cuffcompareبر اسااس نتاایج    ژن انجام شد. 60889

ایازو فارم    10020ایزو فرم در مارغ باومی اصافوان شااهش بیاان و      
هااب  افزایش بیاان نشاان دادناد. نتاایج نشاان داد از شال ایازو فارم        

بیاان   ایازو فارم باا    181ایزو فرم جدید بودند و  16806شده شناسایی
دار بین مرغ سویه راس و مرغ بومی اصفوان شناسایی یمتفاوت و معن

http://www.bioinformatics.babraham.ac.uk/projects/fastqc/
http://www.bioinformatics.babraham.ac.uk/projects/fastqc/
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 (.6)شکل  شد
 

 

 . Illumina HiSeq-2000های مرغ بومي و سویه راس با استفاده از یابي برای هر یک از نمونهمشخصات توالي -1ل جدو
Table 1- Sequencing characteristics for each indigenous chicken and Ross strain using Illumina HiSeq-2000 

 

Sample name 
 نمونه

Raw data 
 هاکل خوانش

Cleaned data 
 های پیرایش شدهداده

Read lengths of 

sequences Nucleotide 
 هایطول توالي

 شده )نوکلئوتید(خوانده

GC% 

سیتوزین به درصد 

 گوانین
 

Overall alignment 

 rate )%( 

 )%( ترازیمیانگین هم

Native 1 
6ن اد بومی نمونه   

14510042 14246264 150 45% 83.23 

Native 2 
1نمونه  ن اد بومی  

21186451 20884515 150 45% 84.82 

Commercial 1 
6سویه راس نمونه   

19034129 18723445 150 46% 83.11 

Commercial 2 
1سویه راس نمونه   

15790197 15566191 150 46% 82.41 

 

 
 RNA_Seqشده بر اساس شد شلاس داده ماب هاب شناساییبندب ایزو فرمطدقه -1شکل 

Figure 1- Classification of identified Isoform Based on Data Class Code RNA_Seq. 

 .دلیل تخصصی بودن شلمات، از ترجمه فارسی اجتنا  گردیدهب

 
ها، در مرغ بومی اصفوان نسدت به مرغ سویه از بین این ایزو فرم

ایازو فارم    08ژن شااهش و   00 ایزو فرم مربو  باه  611 راس، تعداد
. (q-value≤0.05) ژن، افاازایش بیااان نشااان دادنااد 77مربااو  بااه 

ایزو فرم بود  0با   C11H19ORF12بیشترین ایزو فرم مربو  به ژن
 همچناین در   (.1)جادول   ایازو فارم جدیاد بودناد     0شه از این تعاداد  

ترین بیان نسدی نشان داده شده ژن با بالاترین و پایین 68(، 1)شکل 
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  است.
 با شمترین و بیشترین ایزو فرم تجاربیان یافته در مرغ بومی و هاب تغییر بژن -2جدول 

Table 2- Differentially expressed genes in native and commercial chicken with the lowest and highest isoform 

Gene 

 ژن

Cuff compare category to distinguish transcripts by symbols 

 برنامه کاف دیف برای تشخیص رونوشت ها بر اساس علائمدسته بندی مقایسه ای 

Sum 

 

 

 مجموع

DEG 

 

 

ژن های 

تغییر 

بیان 

 یافته

Generic 

exonic 

overlap 

with a 

reference 

transcript 

 همپوشاني

 کلي اگزون ها

 رونوشت با

 مرجع
 

Complete 

match of 

intron 

chain 

مطابقت کامل 

زنجیره 

 اینترون

Potentiall

y novel 

isoform 

قابلیت 

ایزوفرمي 

 جدید

Exonic overlap 

with reference 

on the opposite 

strand 

همپوشاني اگزون ها 

با زنجیره مخالف 

 رونوشت مرجع

An intron of the 

transfrag overlaps a 

reference intron on 

the opposite strand 

قطعات ترانسکریپتي 

اینتروني همپوشاني کرده 

ترون مرجع در رشته با این

 مخالف

A transfrag 

falling entirely 

within a reference 

intron 

قطعات ترانسکریپتي با 

تطابق کامل با اینترون 

 مرجع

FNBP1 0 2 5 0 0 0 7 Yes 

DUSP16 0 1 6 0 0 0 7 Yes 

SLC25A47 0 1 6 0 0 0 7 Yes 

C11H19ORF12 0 1 8 0 0 0 9 Yes 

ENSGALG0000

0015101 
0 1 0 0 0 1 2 Yes 

ENSGALG0000

0016648 
0 1 0 1 0 0 2 Yes 

BUB1 0 1 1 0 0 0 2 Yes 

CD3D 0 1 1 0 0 0 2 Yes 

         
 

 

 ایزو فرم افزایش و شاهش بیان یافته در مرغ بومی اصفوان 68 -2 شکل

Figure 2- 10 isoform up- and down-regulated in the Isfahan Native Chickens 

 .دلیل تخصصی بودن شلمات، از ترجمه فارسی اجتنا  گردیدهب
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 ها بار اسااس میازان بیاان نسادی صاورت گرفات.       بندب ژنرتده
شاده و مقاادیر باا     FPKMدست آمده نرمال و تددیل باه  ههاب ببیان

دارب بنجاامینی  هاا و سا ح معنای   مقدار میانهین خوانش 68بیش از 
دار باین دو گاروه   هاب متفاوت معنیعنوان بیانهدرصد ب 7وچکتر از ش

هااب افازایش و   بومی و تجارب مشخص شد. بررسی پراشش ایزوفرم

شاهش بیان یافته در نا اد مارغ باومی اصافوان نشاان داد بیشاترین       
و شمترین آنواا روب   6هاب شاهش بیان یافته روب شروموزوم ایزوفرم

 (. 9)شکل بود 60شروموزوم 
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شروموزوم شماره
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Number of up-regulated isoform   

تعداد ایزوفرم هاب شاهش بیان یافته 
Number of down-regulated isoform   

 
 ها در مرغ بومی اصفوانهاب افزایش بیان یافته و شاهش بیان یافته روب شروموزومپراشندگی ایزو فرم -3شکل 

Figure 3- Dispersion of the up- and down-regulated isoform on Chromosomes in Isfahan Native Chicken 

 
هاب شاهش بیان یافتاه در مرغاان باومی    ژنشناسی هستی آنالیز

 691هاا در  بنادب ژن اصفوان نسدت مرغان سویه راس منجر به گروه
(. در این م العه بیشتر ایزو P-value>0.05گروه عملکرد زیستی شد )

هاب شاهش بیان یافته در پرندگان با باقیماناده خاوراک مصارفی    فرم
و فرایناد متابولیاک بادن و     ( در ارتدا  با پاسخ ایمنیhigh RFIبالا) 

عملکارد   691از باین ایان    هاا و اساترس باود.   رشد و توساعه بافات  
 عملکرد موم در ارتدا  با متابولیسم و راندمان خوراک مورد 68زیستی

یافتاه  هاب افازایش شناسی ژنبررسی قرار گرفتند و نتایج آنالیز هستی
باه  باه مرغاان ساویه راس منجار      در مرغان بومی اصافوان نسادت  

 ( P-value>0.05) عملکاارد زیسااتی شااد  1هااا دربناادب ژنگااروه
 .(9)جدول 

، ترانساکریپتوم  RNA-Seqدر این م العه با اساتفاده از فنااورب   
شاده مختلا    بافت شددب دو ن اد مرغ باا باقیماناده خاوراک مصارف    
هااااب شلیااادب و بررسااای شاااد. فرآینااادهاب زیساااتی موااام، ژن

تاوان از  شناسایی شدند. شه می RFIهاب جدید مربو  به ترانسکریپت
 RFIهاا در  دهنده تفاوتهاب ژنتیکی شکلها براب درک مکانیسمآن

 اضار اولاین گازارش در     ها استفاده شرد. م العاه و نرخ رشد در مرغ

هاب باومی  مورد توصی  مشخصات ترانسکریپتوم بافت شددب در مرغ
 د.شومحسو  می RNA-Seqگیرب از فناورب اصفوان با بوره
هااب باومی   دست آمده از این م العه نشان داد در جوجاه هنتایج ب

بینای  اصفوان سرعت رشد شند و مصرف خوراک نسدت به مقدار پیش
( + RFIشده بیشتر بود و داراب باقیمانده خوراک مصرف شده بالایی )

این گاروه   رسد قابلیت هضم انرژب و مواد مغذب دربودند. به نظر می
هااب باومی در   ر،س بود و مشاهدات نشان داد جوجه هسویتر از پایین

طول دوره پرورش فعالیت فیزیکی بیشاترب داشاتند. م العاات قدلای     
در  RFI اشی از همدستهی ا تمالی میاان فعالیات فیزیکای و تغییار     

 .(12ها و گاوهاب گوشتی بود )طیور، خوک
 هاا رونوشات  تنوع ایجاد در مومی نقش mRNA متناو  پیرایش

(scriptTran) هاا در  بیشتر ژن .(2) شندمی ایفا سلولی هابو پروت ین
  mRNAهااب مختلا  در سا ح   ژنوم موجودات واریانتوا و ایزو فارم 

 زیساتی  عملکارد  باا  هاایی پروت ین ساخت به منجر شه شنندمی ایجاد

شنناده ژنتیکای و اپای    اسپلاسین  جایهزین تنظایم  گردد.می متفاوت
باراب افازایش تناوع ترانساکریپتوم و      pre-mRNA ژنتیکی پردازش
  .(92) پروتیوم است
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 مسیرهاب بیولوژیکی هاب افزایش و شاهش بیان یافته دربندب ایزو فرمگروه -3جدول 

Table 3- Grouping down and up-regulated isoform in biological Pathways 

Term 
ریمس نام  

Count 
 تعداد

% 

 درصد
P –value 

داریسطح معني  
Down regulated 
 شاهش بیان یافته

   

Response to stress 
 پاسخ به استرس

27 36.48648649 0.000741399 

Response to oxygen-containing compound 
 پاسخ به ترشیب  اوب اشسی ن

15 20.27027027 0.001229044 

Response to cytokine 

 پاسخ به سیتوشین
10 13.51351351 0.003584148 

Response to nutrient 
 پاسخ به مواد مغذب

5 6.756756757 0.004337417 

Response to lipid 
 پاسخ به چربی

10 13.51351351 0.005648751 

Animal organ development 
 توسعه اندام  یوانات

21 28.37837838 0.012460537 

Single-organism biosynthetic process 
 فرایند بیوسنتز مولکول هاب تکی

12 16.21621622 0.01316849 

Regulation of multi-organism process 
هاب چندگانهفرایندهاب تنظیم ارگانیزم  

6 8.108108108 0.015269748 

Response to nutrient levels 
 پاسخ به س وغ مواد مغذب

6 8.108108108 0.019975104 

Lipid biosynthetic process 
هافرایند ماب بیوسنتز چربی  

7 9.459459459 0.033346723 

Up regulated 
 افزایش بیان یافته

   

Single-organism process 

هاب تکیفرایند بیوسنتز مولکول  

29 85.29411765 0.040237742 

Glucosamine-containing compound metabolic process 
 پروت ین متابولیک ترشیدی  اوب گلوشوزامین

2 5.882352941 0.042036261 

 
اب ها در به ایفا شردن نقاش م العات قدلی نشان داد چندین ژن قا

از طریق تأثیرگذار گذاشاتن بار فرآینادهاب     RFIموم در تغییر میزان 
 قدلای  اتم العا  راستا باهم .(61)متابولیکی و سیستم گوارشی هستند 

هااب  این پا وهش نشاان داد ایزوفارم   ژن آنتالوژب ، نتایج آنالیز (97)
اً در فرآینادهاب زیساتی   ب گونه مارغ باومی عمادت   شاهش بیان یافته

پاساخ باه ترشیاب  ااوب      ،6دهی باه اساترس  واشنشازجمله مختل  

 ،2هاااب  یااوانتوسااعه ارگااان ،9دهاای بااه چرباایواشاانش ،1اشساای ن

                                                           
1- response to stress 

2- response to oxygen-containing compound 

3- response to lipid 

4- animal organ development 

پاساخ باه    ،1هاا دهی به سیتوشینواشنش ،7دهی به مواد مغذبواشنش

فرایند ماب بیوسنتز  ،0هاب تکی، فرایند بیوسنتز مولکول5س وغ تغذیه

 نقاش داشاتند.   68و فرایندهاب تنظیم ارگانیزم ماب چندگانه0ها چربی
ها اشثر این عدارات مربو  به مواد مغذب )اسیدهاب چر ، شربوهیدرات

هاا و  دانیم شه متابولیسم پاروت ین ها( و متابولیسم بودند. میو پروت ین
 ها عواملی موم در راندمان خوراک هستند.لیپید

                                                           
5- response to nutrient 

6- response to cytokine 

7- response to nutrient levels 

8- single-organism biosynthetic process 

9- lipid biosynthetic process  

10- regulation of multi-organism process 
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بندب شادند.  ژن گروه 15استرس تعداد در فرایند زیستی پاسخ به 
این عملکرد زیستی شامل فرایندهاب شه منجر به تغییر در وضاعیت و  
یا فعالیت یک سلول و یا یک موجود زنده )ازنظر جندش، ترشح، تولید 

عناوان نتیجاه یاک اخاتلال در هموساتاز      آنزیم، بیان ژن، و غیره( به
مثاال  عناوان مل خارجی )بهشود و معمولاً در اثر عواسلولی شناخته می

شند. پاسخ به استرس اشسیداتیو یک عامل می دما، رطوبت، اشعه( بروز
شده پاایین،  هست. افراد با باقیمانده خوراک مصرف RFIموم مؤثر بر 

هاب موم مرتدط باقیمانده از ژن. (91و  62) به استرس  ساس هستند
باشاد.  مای  RSAD2شده در این عملکرد زیساتی ژن  خوراک مصرف

ایزو فرم از این ژن شناسایی شد شه یک  9نتایج این م العه نشان داد 
شننده چربی را ایفا ها جدید بود. این ژن نقش یک تعدیلفرم از آنیزوا

 دهاد. ر شدد تحت تأثیر قارار مای  شرده و نسدت چربی به پروت ین را د
هااب باومی اصافوان ممکان باعاث      در جوجه RSAD2شاهش بیان 

افزایش خوراک مصرفی و شاهش رانادمان مصارف انارژب شاود. در     
شاده شاه ایان ژن در ن ادهااب شاه باقیماناده       م العات قدلی گازارش 

خوراک پایین داشتند افزایش بیان نشان داد و هدر رفت انارژب را، باا   
 شند.وساز لپتین و اسیدهاب چر  تعدیل میم سوختتنظی

عملکرد زیستی توسعه اندام  یوانات مربو  به توسعه یک بافات  
هاب است شه با یکدیهر براب انجام یک عملکارد خااص شاار    یا بافت
 اب توساعه قلاب،  ها ایان عملکارد زیساتی شاامل زیرشااخه      شنند.می

 توساعه مغاز،   سای، توساعه مجاارب تنف   اب  یوانات،ه بازسازب ارگان
طاور  اب عصدی معده و چند زیرشاخه موم دیهر شه بههتوسعه سیستم

شده ماؤثر  توانند بر باقیمانده خوراک مصرفمستقیم و غیرمستقیم می
فرآیندهاب فیزیولاوژیکی عماده شاه     باشند. م العات گذشته نشان داد

شاوند، شاامل   ( میRFIشده )مانده خوراک مصرفسدب تنوع در باقی
وسااز بادن )آنابولیسام و    زان مصرف خوراک، هضام غاذا، ساوخت   می

شاتابولیسم مرتدط با آن(، همچنین تنوع در ترشیب بدن، فعالیت بادنی  
 .(19) و  رارت هستند

( گزارش شردند فاشتورهاب مؤثر میزان 1861گرابس و همکاران )
پایین و بالا شامل  RFIها را در انتخا  گاوهاب گوشتی براب تأثیر آن

درصد(،  ارارت   68درصد(، قابلیت هضم خوراک ) 68فعالیت  یوان )
 1اب )درصاد(، الهوهااب تغذیاه    7درصد(، ترشیاب بادن )   0افزایشی )

ماناده  درصاد بااقی   95 .باشاد درصد( می 15ها )درصد( و سایر فاشتور
ها، ترن آور پروت ین و اساترس شاامل   تغییرات توسط متابولیسم بافت
ورب در ارتدا  با عوامل تغییر بواره  شود.استرس اشسیداتیو تعری  می

خالص خوراک، نقش متابولیسم، ترن آور پاروت ین و اساترس از باین    
بحاث و بررسای    ماوارد ماورد  هفت فاشتور ذشرشاده، شمتار از ساایر    

اطلاعاات مرباو  باه نقاش فعالیات، الهوهااب        .(0) قرارگرفته است
، در (98) و ترشیااب باادن (0، قابلیاات هضاام خااوراک )(99) ابتغذیااه
هااب  اناد موجاود اسات. از ژن   شده انتخا  RFIهایی شه براب خوک

با چوار ایزو فرم شامل دو ایزو  STAT1موم این عملکرد زیستی، ژن 

 بود.  5شده و دو ایزو فرم جدید بر روب شروموزوم فرم شناخته
هاب سیتوپلاسمی هستند شاه  پروت ین STATفاشتورهاب خانواده 
 شاوند ها فعال میها و هورمونب رشد، سایتوشیندر پاسخ به فاشتورها

هااب پروت ینای محلاول در آ     اب از مولکاول ها دساته . سیتوشین(7)
 ،هاب گوناگون و بیشتر در پاسخ به یاک تحریاک  هستند شه از سلول

دارناد.  هاا را بار عواده   شوند و وظیفه انتقال پیام بین سالول ترشح می
هااب داراب گیرناده   تغییار در رفتاار سالول    ،آمد  ضاور سایتوشین  پی

 تغییار و یاا مارل سالول اسات      ،ازجملاه رشاد   شاده سیتوشین ترشح
(66).STAT   ها شارشردهاب مومی ازجمله افازایش تولیاد  γ3-IFN و

هاا باا   دهی دارند. م العات گذشته نشان داده بیان این ژنافزایش پیام
گزارشات گذشته نشان داد بین  .(96) تجمت چربی در بدن مرتدط است

راندمان تددیل خوراک طیور و رسو  چربی در بدن مارغ همدساتهی   
هااب ژن  رسد تغییار بیاان ایازو فارم    . به نظر می(5) منفی وجود دارد

STAT1 تواند در راستاب تفاوتمیRFI      باین مرغاان ساویه راس و
 شد.بومی اصفوان با
پاسخ به س ح مواد مغاذب شاامل فراینادهایی اسات شاه       فرایند

منجر به تغییر در  الت یا فعالیت یک سلول یا یاک ارگاانیزم )ازنظار    
شود. این تغییر فعالیت جندش، ترشح، تولید آنزیم، بیان ژن و غیره( می

شننده وجود، عدم وجود یا غلظت عنوان نتیجه یک محرک، منعکسبه
در مارغ باومی     IL15در این مسیر بیولوژیکی ژن تند.مواد مغذب هس

نسدت به مرغ تجارب شاهش بیان داشت. ساه ایازو فارم از ایان ژن     
تواناد متابولیسام   شناسایی شد.شه دو ایزو فرم جدید بودند. این ژن می

. بنابراین، شااهش   (16) هاب چربی را تنظیم شندگلوشز و تمایز سلول
افزایش رسو  چربای  در ارتدا  با تواند بیان این ژن در ن اد بومی می

راندمان خوراک پایین، چربی شکمی بیشترب دارند و  هاب با. مرغباشد
آمده از مواد مغذب را براب تجمت چربی دسترسد انرژب بهبه نظر می

در ن اد  Il15. در این م العه، شاهش بیان (95)شنند بیشتر مصرف می
ولیسام ماواد   تر این ن اد ازلحاظ متابتوان به راندمان پایینبومی را می
آن نسدت باه   RFIتواند به افزایش ها نسدت داد شه میمغذب و چربی

فراینادهاب پاساخ باه ترشیاب  ااوب       .هاب تجارب منجار شاود  مرغ
هاا یاا ارگاانیزم )ازنظار     مربو  به تغییر  الت یا فعالیت سلول اشسی ن

جندش، ترشح و تولید آنزیم، بیان ژن و غیره( درنتیجه ترشیدات  اوب 
هاا و اسایدهاب   هاا، پاروت ین  هاا، چربای  شربوهیادرات . ن اسات اشسی

 .اب هستند شه  اوب اشسای ن هساتند  نوشل یک مولکول ماب پیچیده
هااب  اختلاف متابولیسم میتوشندریاب شداد باا تولیاد بیشاتر رادیکاال     
شاده  اشسی ن در مرغ و خوک باراندمان خوراک پاایین قادلاً گازارش   

شه در این مسایر   RFIهاب مرتدط با . از ژن(67و  68، 0، 9، 1است )
)یک ایزو فارم   با دو ایزو فرم EGR1بندب شدند ژن بیولوژیکی گروه

باود. م العاات گذشاته نشاان داد ژن      69جدید( وبر روب شروماوزوم  
EGR1 در مرغ      ( هااب باا باقیماناده خاوراک مصارفی پاایینLRFI )
هاب اصلی ژن به رشد سلولی و تمایز شنندهان داشت. تنظیمافزایش بی
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شاوند.  مربو  هستند همچنین در پاسخ به استرس اشسیداتیو فعال می
آماده از م العاه  اضار همخاوانی داشات. علات       دستشه با نتایج به

تواند به علت راندمان شاهش بیان این ژن در مرغان بومی اصفوان می
تحقیقات گذشته در  یوانات مختل   ساس  پایین این پرندگان باشد.

 شنند.هاب باراندمان بالا را به استرس را تأیید میبودن دام

 کلي گیرینتیجه

هااب  ها و ایزو فارم م العه  اضر یک تصویر از تغییرات بیان ژن
شده در بافات شداد مرغاان    هاب مرتدط با باقیمانده خوراک مصرفژن

و همچنین عملکردهااب زیساتی    راس )تجارب( سویهبومی و مرغان 

دهد تعداد زیادب از هاب ما نشان می ها به دست داد.یافتهمرتدط با آن
هاا و  شربوهیدرات اسیدهاب آمینه، هاب مرتدط با متابولیسم )چربی،ژن

تواند باعاث  ها(، رشد، استرس اشسیداتیو و ایمنی میهمچنین ویتامین
هااب  شناساایی ژن  شاند. شاده با اختلاف در باقیمانده خوراک مصارف 

گروه بومی و ها بین جوجه هاب دو هاب آنتغییر بیان یافته و ایزو فرم
هااب  هااب شاندیاد موام باراب برناماه     منجر به شناسایی ژن تجارب
شاد. ایان    DUSP16و  RSAD2 ،IL15 ،EGR1ن ادب، ازجملاه  به
توانند با باقیمانده خوراک مصارف شاده باالاتر نا اد باومی      ها میژن
 رتدط باشند.م
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Introduction: 

 In the past decade, many performance traits in chickens have greatly improved to meet the growing demand 

for chicken meat (Rekaya et al 2013). On the other hand, due to the 70% share of feed costs in the total cost of 

livestock production, feed efficiency has become one of the most important genetic traits in livestock and 

poultry.Residual feed intake (RFI) is the difference between the actual absorption of animal feed and the 

expected of the animal absorption based on body weight and its level of performance. Selection to improve feed 

efficiency through RFI is suggested due to its phenotypic independence from body weight and body weight gain 

(Kutner et al 2004). There is evidence for the genetic basis of variation in productivity in all species (Pitchford 

2004). Previous studies have shown that some genes may play an important role in controlling RFI through 

effects on the digestive system and metabolic processes (Herd & Arthur 2009). It seems that changes in the 

amount of residual feed intake is the result of changes in the expression of the genes associated with it, and the 

study of transcript changes in chickens with high RFI helps to identify the mechanisms that affect it. 

 

Materials and Methods: 
Experiments were conducted on Commercial breeds (high production efficiency) and Isfahan Native 

Chickens (low production efficiency). From each breed, 60 chicks were harvested and caged from day 24 to 42 

days for 19 days. The chicks of both groups were raised under the same management conditions. In order to 

measure the residual feed intake of each bird in individual cages and daily intake (FI) of the amount of feed 

consumed in 19 days (from day 24 to 42) divided by number of days, and daily gain (DG) of the weight 

difference 24. Using these figures, the amount of residual feed consumed will be calculated from the following 

equation(Luiting & Urff 1991) : 

RFI =FI –(b0+b1BWG +b2MBW0.75) 

where FI, RFI, MBW0.75, and BWG are the daily feed intake, residual feed intake, metabolic body weight, 

and daily body weight gain, respectively. Also, b0, b1 and b2 indicate the intercept and partial regression 

coefficients, respectively.  
Ten samples of liver tissue were then collected from each breed and immediately transferred to liquid 

nitrogen and transferred to the laboratory for total RNA extraction(Druzhyna et al 2008). two pooled samples of 

every breed (each consisting of three extracted RNA sample) were prepared and sent to the BGI Company of 

China by the Illumina method of sequencing the HiSeq 2000 platform.  

Prior to Alignment, the quality of the raw readings sequence was evaluated using the Fastqc software 

(http://www.bioinformatics.babraham.ac.uk/projects/fastqc/) (Bolger et al 2014).The use of Trimmomatic 

software (version 0.36) (Lohse et al 2012) was used to remove the low-quality reeds.The reference genome for 

the chicken (Galgal4) and the annotated file were obtained from the Ensembl database 

(http://asia.ensembl.org/info/data/ftp/index.html).After controlling the quality and Trimming the reads, the 

Hisat2 software was used(Kim et al 2015) to mapping obtain reads from the genome of the reference.analysis of  

differential gene expression was performed using Cufflinks (version 2.2.1) (Trapnell et al., 2012).The ontology 
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examination of differential Isoform expression, including the biological processes of genes, was carried out by 

David's site (https://david.ncifcrf.gov)(Dennis et al 2003) . To identify different isoform of the gene and to 

measure the expression of isoform, it is necessary to examine the position of microwave splicing between the 

exons. For this purpose, assembled transcripts mapped by Cufflinks were used to compare the expression of 

isoform with Cuffcompare. Cuffcompare compares the transcripts that are assembled with a reference genome 

and categorizes each transcript into known, new, and potential new isoform. 

 

Results and Discussion: 
The phenotypic results showed that the difference in the mean RFI values between the native (+13.430±5.393 

g/day) and commercial (-11.212±4.435g/day) chickens was highly significant (P<0.001). About 83% of the 

sequenced fragments were matched to the reference genome and Duplex analysis of gene expression was 

performed using Cuffdiff software package (v2.2.1).Differential expression analysis for more than 27858 isoform  

Related to 19003 genes using Cuffdiff (v2.2.1) showed that 28949  and 61616 isoform were up- and down-

regulated (adjusted P≤0.05) in the native breed, respectively. 206 Isoform was identified as a change in 

expression between the native and commercial chickens. Moreover 21081 novel isoform were identified which 

have not been included in the gene annotation so far. Moreover, the functional enrichment analysis showed that 

the down-regulated isoform in the native chickens were mainly involved in the different response to 

stress،response to oxygen-containing compound،response to cytokine،response to nutrient،response to lipid،animal 

organ development،single-organism biosynthetic process،regulation of multi-organism process ،response to 

nutrient level and lipid biosynthetic process. The Differentially Expressed Genes and their isoform explored 

between the chickens of the two breeds led to the identification of some important candidate genes for further 

breed improvement programs, including RSAD2, IL15, EGR1, and DUSP16. These genes could be related to the 

higher RFI of the native. 

 

Conclusion: 

Our findings showed that a large number of related genes with metabolism (fat, amino acids, carbohydrates, 

and vitamins), growth, as well as oxidative stress and immunity, can make a difference in the RFI. Identification 

of the difference genes and their isoform between two breeds of chickens led to the identification of important 

candidate genes for breeding programs, including RSAD2, IL15, EGR1 and DUSP16.  
  
Keywords : Isoform, RNA_Seq, residual feed intake, chicken 

 

 


