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Introduction1: Among different sheep breeds in the world, the Texel breed is known as a meaty and muscular 

muscular breed. Skeletal muscle growth is a step-by-step and exponential process from differentiation, 
development and maturation, which is regulated by gene networks and cell signaling pathways, and several 
genes and factors are involved in the process of muscle fiber formation and their growth and hypertrophy 
(Badday Betti et al. 2022). The study of gene expression is done with several methods, and this gene expression 
information is used in breeding programs as a tool to improve phenotypic choices. Databases are a large source 
of expression data that can be used by bioinformatics methods to integrate heterogeneous data from different 
studies and platforms. In this study, by integrating the microarray and RNA-Seq data available in the database 
belonging to the muscle tissue of Texel breed sheep, the transcriptomic profile of the muscle was compared at 
two ages of embryonic and adult. 

Materials and Methods: Microarray data related to longissimus dorsi muscle tissue with three replicates d-
70 embryos from GEO database with accession number GSE23563 and RNA-Seq data related to muscle tissue 

from six samples with two replicates from adult individuals from ArrayExpress database were selected. Limma, 

Biobase and GEOquery software packages were used to calculate the expression values of the microarray data 
related to the embryonic age  in the R environment, and Tuxedo, HTSeq and DESeq2 packages were used in the 
Linux and R environment to calculate the expression values of the RNA-Seq data (Kamali et al. 2022; Sahraei et 
al. 2019). Then two types of expression values were integrated and to eliminate non-biological effects, the batch 
effects were also removed. Next, differential genes were identified with the limma software package. In order to 

identify the relationship between the identified differential genes, the gene network was drawn between them by 
software of Cytoscape version 3.7.1 and String 1.5.1 program. next, due to the vastness of the gene network, 
each network was clustered with MCODE 1.6.1 and CytoCluster 2.1.0 programs (ClusterOne algorithm) and 
significant clusters (P-value < 0.05) were identified (Saedi et al. 2022). In order to better understand the 
ontology and function of the identified differential genes, the Gene Ontology of the genes was investigated using 
software of Cytoscape version 3.7.1 and ClueGO 2.5.9 and CluePedia 1.5.9 programs. After receiving the Gene 
Ontology results, significant Gene Ontology terms (P-Value < 0.05) related to functional groups were identified. 
Finally, the selected genes (Adj P-Value < 0.05) were identified and introduced in these two age groups. 

Results and Discussion: After quality control, correcting and normalizing the microarray data, the 
GPL10778 platform annotation file with 1042520 Probe ID was used to calculate their expression values. After 
relevant analyzes of 9289 Probe ID identified related to the data of this study, 7918 Gene Symbol was identified 
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finally. After quality control, trimming and normalizing the RNA-Seq data in total, the number of 
Ensembl_Genes based on which the reading values were calculated by HTSeq was 27056. After removing IDs 
that had zero readings in all 6 samples, 10855 IDs remained. Then, these 10855 Ensembl ID were merged with 
the annotation file to obtain Gene Symbol, and finally 9417 common genes were identified between the six 
samples of adult age. The results of differential expression analysis showed that there were significant 
differences in the expression of 62 genes (37 increased and 25 decreased) in the muscle tissue between adult and 
embryonic age. By creating a gene network between differential genes, 15 selected genes were identified, 
including MYH1, ACTN3, CASQ1, TMOD4, FBP2, SLC2A4, MX1, COX4I1, SOD2, MFN2, UQCRB, UCP3, 
PRKAB2, PHKG2, PPP1R3C. The function of these genes has been proven in cell proliferation, protein 
synthesis, myofibril formation, and lipid metabolism. Differential gene enrichment analysis revealed some 
biological processes such as Vasculogenesis, positive regulation of ossification, positive regulation of muscle 
tissue development, regulation of muscle contraction, contractile fiber part, calcium signaling, calcineurin-NFAT 
signaling cascade and regulation of receptor signaling pathway via JAK-STAT, the molecular function of 
regulating cation channel activity and the cellular components of the contractile fiber. 

Conclusion: This study in addition to confirming the accuracy of the integration method of two types of 
heterogeneous data, provided a general view of the transcriptomic differences of Texel sheep muscle tissue at 
two important age points to be a useful source for biological investigations of genes related to muscle growth 
and development in sheep. 
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 چکیده

باا ادغاام    ،مطالعه این ها بهره برد. درهای مختلف را ادغام و از آنهای حاصل از مطالعات و پلتفرمهای بیوانفورماتیکی دادهتوان با روشامروزه می
دو مقطع سنی جنینی  مقایسه پروفایل ترنسکریپتومی عضله در گوسفند نژاد تکسل موجود در پایگاه داده به عضلهبافت  RNA-Seqزآرایه و های ریداده

در  GEOqueryو  Limma ،Biobaseافازاری  های نرمریزآرایه مربوط به دوران جنینی از بسته عضلهشد. برای محاسبه مقادیر بیانی  و بلوغ پرداخته
افازاری  نارم بساته  در محایط لیناو و و   HTSeqافازاری  نرم بستهو  Tuxedoاز پروتکل  RNA-Seq عضلهو برای محاسبه مقادیر بیانی  Rط محی

DESeq2  در محیطR .ژن  62در بافت عضله بین مقطع سنی بلوغ و جنینی بیاان  ، داد نشان سپو دو نوع مقادیر بیانی ادغام شدند. نتایج استفاده شد
، MYH1 ،ACTN3ژن منتخا    15هاای افترایای،   با رسا  شابکه ژنای باین ژن     .ندداشت یمعنادار اختلافژن  اهش بیان(  25افزایش و ژن  37)

CASQ1 ،TMOD4 ،FBP2 ،SLC2A4 ،MX1 ،COX4I1 ،SOD2 ،MFN2،UQCRB ،UCP3 ،PRKAB2 ،PHKG2 ،PPP1R3C 
 های افتراییژن شناسیهستیآنالیز . استزایی ثابت شدههای چربیها و متابولیس یبریلتشکیل میوفتکثیر سلولی، ها در شناسایی شدند. عملکرد این ژن

دهای  علامات توساعه سالوع عضالانی مخطاط، مسایرهای       مثال  زیساتی  فرآینادهای را در  CASQ1و ACTN3هاا مثال   نقش برخای از ایان ژن  
Calcineurin-NFAT  وJAK-STAT هاای  دیادی  لای از تفااوت   هاای نااهمگن،   ش ادغاامی داده رو تأییاد  بار عالاوه ه مطالعا این  رد.  آشکار

هاای زیساتی   بارای بررسای   یمنبع مفیدشده های منتخ  معرفیدر دو مقطع مه  سنی را فراه  آورد تا ژن تکسل گوسفند عضلهبافت  میترنسکریپتو
 .باشد رشد و نمو عضله به های مربوطژن

 
 هاشناسی ژنها، شبکه ژنی، هستیافترایی ژن های ناهمگن، بیانادغام داده :های کلیدیواژه
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و  یاه اول میوژنزشامل  تولدیبل از عضله در دوران جنینی است. میوژنز 
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در مرحلاه   یاه ثانو و میاوژنز  مرحله رویانیدر  یهاول یوژنزاست. م یهثانو
 .شودیم یهثانو نیعضلافیبرهای  یلو موج  تشک دهدرخ می ینیجن

دورانی  ه میوژنز ثانویه در حااع انااام اسات، بارای رشاد       بنابراین،
(. بیش از سه ماو   Yan et al., 2013عضلات اسکلتی حیاتی است )

ها شود و ا ثر میوفیبریلویه یبل از تولد در گوسفند ظاهر میمیوژنز ثان
 ,.Rashidian et alشاوند ) روزگای آبساتنی تشاکیل مای     60بعد از 

 نیااز فقااط توسااط عضاالانی بعااد از تولااد هااایبافاات (. رشااد2020
 و زتماای  ای،ماهواره هایسلوع تکثیر شامل و دهدمی رخ هایپرتروفی

(. Sadkowski et al., 2006اسات )  هاا تازیه و بازساازی پاروتئین  
 ابزاری عنوانبه نژادیاصلاح هایبرنامه در ژن بیان اطلاعات از امروزه

. تاا  ناون چنادین    شاود استفاده مای فنوتیپی  هایانتخاب بهبود برای
 ه در گوسفند ثبت شده استاز بررسی ترنسکریپتوم بافت عضل گزارش
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(Mohammadi et al., 2019; Betti et al., 2022)  در سااع .
 RNA-Seq( روش Zhang et al., 2013ژانا  و همکااران )   2013

 11وم عضله یاک مااده   ای ترنسکریپترا برای تازیه و تحلیل مقایسه
 ، اار بردناد. در نهایات   به 2و دنبه  وچک هان 1ماهه در دو نژاد دورپر

همچنین پروفایل  داری تفاوت بیان نشان دادند.معنی طوربهژن  1300
سااله در دو ناژاد مریناوی    ترنسکریپتوم بافت عضله از سه مااده یاک  

نش و دنبه  وچک هان ه  توساط ساون و همکاارا    3خواگوشتی چین
(Sun et al., 2016مورد مطالعه یرار گرفت  ه در )  ژن  960 ،نهایات

ژناز  ینشاان داد  اه برخا    یج. نتاداری نشان دادندتفاوت بیان معنی
، STAC3و  MRFs ،GXP1از جملاه  افترایی شناساایی شاده   ی ها

ساه  مقای  نناد. یما  یعضلات باز تکاملدر روند رشد و  ینقش مهم
ترنسکریپتوم بافت عضله اساکلتی در دوران یبال از تولاد در دو ناژاد     

 Liu etگوسفند دورست و دنبه  وچک هان توسط لیاو و همکااران )  

al., 2015روش ریزآرایه از بافت عضله  با ،( اناام شد. در این مطالعه
شاد و بعاد از   بارداری  روزگی جنینای نموناه   120و  90، 60در سنین 

ژن بین دو نژاد شناسایی  340و  128،  88ترتی  بهآنالیزهای مربوطه 
 زیمتاآناال  هاا، داده از یادیا ز ماموعاه و انباشات   دیتولشد. در ادامه با 

 تیا محبوب ییادرت آماار   شیافازا  یمطالعه بارا  نیچند  یتر  یبرا
 Bakhshalizadeh et al., 2021; Zerehdaran)   ارد  دایپ یادیز

et al., 2020) . ناه یزم در مطالعاه  نیچناد  2017 ساعدر تا جایی  ه 
 ,.RNA-Seq ((Ma et alو  هیا زآرایحاصل از روش ر یهاداده ادغام

 ایان مطالعاات   ایجنتا  ه  منتشر شد(( Jung et al., 2017و ) (2017
 .نتایج باود  یدرت و دیت و بهبود یادغام روش یبالا صحتاز  یحا 

های مختلف با در نظر گرفتن اصوع صحیح آنالیز،  ماک  ادغام روش
 ند  ه خاود  می ی مطالعههاشایان توجهی نیز به افزایش تعداد نمونه

شود. از آناایی  ه بررسی می باعث افزایش صحت نتایج ،ممکن است
پروفایل ترنسکریپتومی بافت عضله طی مراحل جنینی تا بعد از تولد و 

-بررسی جاامع ، RNA-seqهایی مثل ریزآرایه و آوریفنبلوغ توسط 

ثرناد را  ؤای  ه بر رشاد عضالات م   نندهها، عوامل تنظی تری از ژن
از مراحال  هدف مطالعه حاضر تهیاه تواویر جاامعی    ارائه خواهد داد، 

عنوان یک گوسفند گوشتی با به لیدی رشد و نمو گوسفند نژاد تکسل 
ی و مولکاول معمااری  دانش بهتار از   ،همچنین .است فنوتیپ عضلانی

 یدیا جد یهافرصتممکن است منار به ایااد  ،بافت عضله ژنتیکی
 برای پرورش گوسفند گوشتی شود.نژاد اصلاح در زمینه

 

 هامواد و روش

در  RNA-Seqریزآرایاه و   عضلهدو ماموعه از  حاضر در مطالعه
 عضاله هاای ریزآرایاه مرباوط باه بافات      داده نژاد تکسل استفاده شد.

                                                           
1- Dorper 

2- Small-tailed han sheep 

3- Qianhua 

روزگای جنینای از    70تکارار در دوران   ساه لانژیسیموس دورسی باا  
باااه آدرس  GSE23563باااا شاااماره دسترسااای   GEO پایگااااه

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/geo/query/acc.cgi?acc=G

SE23563  .و  ساازی نرمااع  ح،یتواح  ت،یا فی  یبررسا  انتخاب شاد
و توساط بساته    R4.2.1همگی در محیط  اهژن یانیب ریمحاسبه مقاد

هاای  داده انااام شاد.   Limma Biobase ،GEOqueryافازاری  نرم
RNA-Seq نمونه با دو تکارار مرباوط    ه بافت عضله از ششمربوط ب

باااااه آدرس  ArrayExpressباااااه دوران بلاااااوغ از پایگااااااه  
https://www.ebi.ac.uk/arrayexpress/experiments/E-

MTAB-3838/samples/ هااای یز دادهانتخاااب شاادند. آنااالRNA-

Seq     هاای  در محیط لینو و اوبنتو انااام شاد. بررسای  یفیات داده
RNASeq افاااااااااازار ناااااااااارم باااااااااااfastQC 

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

tqc/) از  های ناامطلوب ایش و فیلتر خوانشبرای پیر سپوشد.  اناام
 Trimmomatic-0.36افاااااااااااااازارناااااااااااااارم

(http://www.usadellab.org/cms/uploads/supplementary/

Trimmomatic/Trimmomatic-0.36.zip) .دسااتور  اسااتفاده شااد
حذف  ،phred 33 نمره  متر از باهای خوانش پیرایش بر اساس حذف

 36هایی با طاوع  متار از   یک باز را از ابتدای خوانش، حذف خوانش
بارای  باود.   بااز غیار منطبا     دوآلاودگی آداپتاوری باا    شناسایی  باز،

 گوسافند هاا بار روی ژناوم و ترنساکریپتوم مرجاع      یابی خوانشنقشه
(ftp://ftp.ensembl.org/pub/release-

99/fasta/ovis_aries/dna/افاااازار( از ناااارم HISAT2 2.2.0 
(http://ccb.jhu.edu/software/hisat2/index.shtml ) اسااااتفاده

شاده را  ژنوم مرجع ایناد و   HISAT2افزارنرم با توجه به اینکه شد.
 Bowtie2افازار  از نارم  د، بادین منظاور  پاذیر عناوان ورودی مای  باه 

(http://bowtiebio.sourceforge.net/bowtie2/index.shtml) 
اسات و چاون بارای     hisat2 ،samفرمت فایل خروجای   .استفاده شد

افاازار موردنیاااز اسات، از نارم   bam صاورت باه اداماه مراحال فرماات   
samtools-1.9 

(https://sourceforge.net/projects/samtools/files/samtools

یاابی  های نقشاه استفاده شد. در ادامه برای محاسبه مقادیر خوانش (/
 HTSeq-0.6.1افااااازارشاااااده در هااااار ناحیاااااه از نااااارم

(https://pypi.org/project/HTSeq/)    استفاده شاد. بارای نرمااع-

 بستهنیز از  RNASeqهای مقادیر بیانی داده محاسبهها و سازی داده
DESeq2 جهت ادغام دو ناوع مقاادیر بیاانی حاصال از     استفاده شد .

، ابتدا دو ماموعه داده فراخاوانی و در  RNASeqهای ریزآرایه و داده
جهت حاذف اثارات    ،هر دو ماموعه با ه  ادغام شد. در ادامه ،نهایت

هاای افترایای محاسابه    ه  حاذف و ژن  4غیر بیولوژیکی، اثرات دسته
هاای افترایای شناساایی شاده،     . جهت شناسایی ارتباط باین ژن شدند

و  3.7.1نساخه   Cytoscapeافازار  ها توساط نارم  شبکه ژنی بین آن

                                                           
4- Batch effect 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/geo/query/acc.cgi?acc=GSE23563
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/geo/query/acc.cgi?acc=GSE23563
https://www.ebi.ac.uk/arrayexpress/experiments/E-MTAB-3838/samples/
https://www.ebi.ac.uk/arrayexpress/experiments/E-MTAB-3838/samples/
http://www.bioinformatics.babraham.ac.uk/projects/fastqc/
http://www.bioinformatics.babraham.ac.uk/projects/fastqc/
http://www.usadellab.org/cms/uploads/supplementary/Trimmomatic/Trimmomatic-0.36.zip
http://www.usadellab.org/cms/uploads/supplementary/Trimmomatic/Trimmomatic-0.36.zip
ftp://ftp.ensembl.org/pub/release-99/fasta/ovis_aries/dna/
ftp://ftp.ensembl.org/pub/release-99/fasta/ovis_aries/dna/
http://ccb.jhu.edu/software/hisat2/index.shtml
http://bowtiebio.sourceforge.net/bowtie2/index.shtml
https://sourceforge.net/projects/samtools/files/samtools/
https://sourceforge.net/projects/samtools/files/samtools/
https://pypi.org/project/HTSeq/


 561     ...برای  Microarrayو  RNA-Seqهای بیانی فراتحلیل دادهکاران، محمدی و هم

دلیل وسیع باودن شابکه   بهرس  شد. سپو  STRING  1.5.1برنامه
و  MCODE 1.6.1هاای  بنادی هار شابکه باا افزوناه     ژنای، خوشاه  

CytoCluster 2.1.0 )  الگااوریتClusterOne )صااورت گرفاات و 

بررسی و  شناسایی شد. جهت (P-value < 0.05)دار های معنیخوشه
هساتی  های افترایی شناساایی شاده،  درک بهتر ماهیت و عملکرد ژن

و افزوناه  3.7.1نساخه   Cytoscapeافزار نرم وسیلهبهها ژن 1شناسی
باادین  .شااد بررساای CluePedia 1.5.9و  ClueGO 2.5.9هااای 
معرفی شد  ClueGOترایی شناسایی شده به افزونه های افژن ،منظور

دار شناسای معنای  شناسی، عبارات هستیو بعد از دریافت نتایج هستی
(P-value  < 0.05مرتبط با گروه )  های  ار ردی شناساایی شاد. در 

این دو مقطع  در( Adj P-value  < 0.05) منتخ  هایژن نیز نهایت
 شد. معرفی سنی شناسایی و

 

 بحث و نتایج

ساازی و محاسابه مقاادیر    بعد از بررسی  یفیت، توحیح، نرمااع 
فارم  نویسای پلات  های ریزآرایه با اساتفاده از فایال حاشایه   بیانی داده

GPL10778، بررسای  . همچناین  ژن شناسایی شاد  7918 در نهایت
همااه  یفیاات مشااخک  اارد  ااه   RNA-Seqهااای  یفیاات داده

مناس  بود و متوسط بسیاری تا حدود یابی های حاصل از توالیخوانش
احتماع وجود یک باز اشاتباه در  ) 25شده بالای  یفیت بازهای خوانده

اطلاعااات آماااری  ،1بااازی( بااود. در جاادوع  100خااوانش  سااه هاار
هاای ماورد اساتفاده در ایان     برای نمونه یبل و بعد از آنالیز هاخوانش

 .آزمایش گزارش شده است

هاا توساط   ا مقاادیر خاوانش  ها هایی  اه بار مبناای آن   تعداد ژن
HTSeq  ،های ژنای  اه   بود. بعد از حذف شناسه 27056محاسبه شد

آیدی بایی  10855دارای مقدار خوانش صفر در هر شش نمونه بودند، 
نویسای جهات   با فایل حاشیه Ensembl ID 10855سپو این  .ماند
 9417دست آوردن علامت اختواری ژن ادغام شدند  ه در نهایت، به

مشترک بین شش نمونه مقطع بلوغ شناسایی شد. در ادامه، بعد از ژن 
ها، هر دو نوع مقاادیر بیاانی داده  اینکه برای محاسبه بیان افترایی ژن

حاصل از مراحل یبلی باا یکادیگر ادغاام     RNASeqهای ریزآرایه و 
دلیل متفاوت بودن تکنیک تولیاد دو ناوع   شدند، اثرات دسته نیز  ه به

، نمودار جعبه 1ها رس  شد. شکل شت، حذف و نمودار آنداده وجود دا
های ادغام شاده  داده PCA، نمودار 2های ادغام شده و شکل ای داده

 دهد.را نشان می
-FDRژن افترایای )  62در ماموع، بین مقطاع جنینای و بلاوغ،    

adj.P.Val < 0.05  ،ژن افازایش   37( شناسایی شد  ه از این میاان
( داشاتند.  logFC < -1ژن  ااهش بیاان )   25( و logFC > 1بیاان ) 

                                                           
1- Gene ontology 

های با افزایش و  اهش بیاان در ایان   ترتی  ژنبه 3و  2های جدوع
 دهد.مقطع سنی را نشان می

های افترایی شناساایی شاده باا    بعد از رس  شبکه تعاملی بین ژن
دار های ژنای معنای  ، خوشهSTRINGو برنامه Cytoscape افزار نرم

دار شناسی و مسیرهای معنای و عبارات هستی CytoClusterبا افزونه 
شناسایی شدند. از میان  CluePediaو  ClueGOهای ها با افزونهآن
روزگی جنینی و بلوغ،  70ژن افترایی شناسایی شده، بین دو مقطع  62

(. در ادامه، 3ژن رس  شد )شکل  47در نهایت، شبکه تعامل ژنی میان 
( نیز شناسایی شد  ه هار  P-value  < 0.05دار )سه خوشه ژنی معنی
آن روی هار شابکه مشاخک شاده        P-valueخوشه به همراه مقدار

 است.
بر روی شابکه ژنای    P-value  = 0.004دار با اولین خوشه معنی

، CASQ1هاای  است. این خوشه با پنج گره شامل ژننشان داده شده
TMOD4 ،ACTN3 ،MYH1  وFBP2   اساات  ااه همگاای دارای
های این خوشاه باه نحاوی در انقباا  و     اند. ژن( بودهUP )بیان بالا

ها در عضله در هایپرتروفی عضلات نقش دارند و افزایش بیان این ژن
 ه  MYH1ژن زمان بلوغ نس  به دوران جنینی امری طبیعی است. 
شاود و در عضاله   بیشتر در فیبرهای عضله نوع تند )سریع( بیاان مای  

انقباضی عماده اسات  اه از طریا       یک پروتئین ،مخطط وجود دارد
 ناد.  انرژی شیمیایی را به انرژی مکانیکی تبدیل مای  ATPهیدرولیز

(Weiss et al., 1999 السو وئساترین  .)    اه توساط ژن CASQ1 
عناوان  یک پروتئین متول به  لسی  است  اه باه   شود، دگذاری می

 Terentyev) ند. سمی عمل مییک بافر  لسی  در شبکه سار وپلا

et al., 2003  آلفا ا تینین پروتئینی است  اه توساط ژن .)ACTN3  
و اجساام متارا   یارار دارد و باه      Z در صفحات و شودرمزگذاری می

 Beggs et) ناد  های ا تین میوفیبریلار  مک میلنگر انداختن رشته

al., 1992) پروتئینای اسات  اه توساط ژن    1-. میاوزنین MYOZ1 

دهنده داخال سالولی   های اتواععنوان پروتئینبه و شود دگذاری می
ایان  همچناین   . نناد خدمت می Z های صفحاتدر ارتباط با پروتئین

 Takada et)پروتئین ممکن است در میوفیبریلوژنز نقش داشته باشد 

al., 2001). ژن TMOD4   عضااله( را  4پااروتئین تروپومااودولین(
یاک  پوشاند و های ا تین را میانتهای نوک رشته و  ندرمزگذاری می

هاای ا تاین   چارچوب ساختاری برای سفت و سخت نگه داشتن رشته
ها    FBP2ژن . (Almenar-Queralt et al., 1999) .د نفراه  می

یاک آنازی      ند،را  دگذاری می 2 ه پروتئین فرو توز بیو فسفاتاز 
بایو   -1،6 ننده گلو ونئاوژنز اسات  اه هیادرولیز فرو تاوز      تنظی 

  ناد فسفات و فسافات معادنی  اتاالیز مای     -6فسفات را به فرو توز 
(Rakus et al., 2005 .) 

بر روی شبکه ژنای   P-value  = 0.018ار با ددومین خوشه معنی
، SLC2A4های است. این خوشه با هفت گره شامل ژنمشخک شده

MX1 ،COX4I1 ،SOD2 ،MFN2، UQCRB  وUCP3  است  ه
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 اند. ( بودهUPهمگی دارای بیان بالا )
های افترایی در مقایساه  عنوان ژناز این خوشه به SLC2A4 ژن

خوا و دنباه  ن دو نژاد مرینوی گوشتی چینترنسکریپتوم بافت عضله بی
اسات   وچک هان توسط سون و همکارانش شناسایی و گزارش شاده 

(Sun et al., 2016.)  4پروتئین نایل گلو ز ناوع   ،ژناین (GLUT-

گلو ز ها  شاناخته مای    شدهتسهیل هایحاملخانواده را  ه جزو  (4

 ننده گلاو ز وابساته باه    یک حمل GLUT4  ند.شود رمزگذاری می
و عضلات مخطط )ماهیچه اساکلتی   بافت چربیاست  ه در  انسولین

را از  گلاو ز حامال   انتشاار پاروتئین،  ایان   .و ماهیچه یل ( وحود دارد
و اجاازه انتشاار آساان      ندتسهیل می پستانداران سلوع یغشاخلاع 

های ماهیچه و چربی سلوع گلو ز در گردش را در شی  غلظت آن در
 (. Huang and Czech, 2007دهد )می

 
 (HTSeq محاسبه شده توسط برروی ژنوم مرجع و ابی شدهیهنقش)ها شاطلاعات آماری خوان -1جدول 

Table 1- Statistical information of the reads (mapped on the reference genome and calculated by HTSeq) 

هانمونه  

Samples 

های خامماموع توالی داده  

Total seq. of raw data 
 GCدرصد  

GC% 

ی پیرایش شدههاماموع توالی داده  

Total seq. of trimmed data 

ردیفی  لینرخ ه   

Overall alignment rate% 

 تعداد ژن
Ensembl 

Gene 

 خوانش  ل

Total 

counts 

A1-F2-1 19697023 46  & 46 15023092 94.04 5882 113446 
A-F-2 19792913 46  & 46 10350142 94.22 4981 78175 
A-M3-3 9016506 46  & 46 7220274 91.87 3937 63936 
A-M-4 5771315 45& 45 4633682 89.71 3077 39784 
A-M-5 9285314 46  & 46 7445816 91.85 3968 65933 
A-M-6 5852296 45& 45 4703164 89.99 3061 39651 

 .انداری شدهذنامگ 6تا 1 شش نمونه از 
 بالغ 1

 هماد 2
 نر 3

1 Adult  
2 Female  
3 Male  

 

 
 بعد از ادغام و حذف اثرات دسته RNASeqهای حاصل از روش ریزآرایه و ای پرا نش مقدار بیان ژننمودار جعبه -1شکل 

Figure 1- Boxplot of the distribution of gene expression values obtained from microarray and RNASeq methods after integration and 

removing batch effect 
 نواحی سبز رن  شامل چارک اوع، چارک میانی و چارک سوم است.

The green areas include the first quartile, the middle quartile, and the third quartile. 

 
 

https://fa.wikipedia.org/wiki/%D8%A7%D9%86%D8%B3%D9%88%D9%84%DB%8C%D9%86
https://fa.wikipedia.org/wiki/%D8%A8%D8%A7%D9%81%D8%AA_%DA%86%D8%B1%D8%A8%DB%8C
https://fa.wikipedia.org/wiki/%D8%A7%D9%86%D8%AA%D8%B4%D8%A7%D8%B1_%D8%A2%D8%B3%D8%A7%D9%86%E2%80%8C%D8%B4%D8%AF%D9%87
https://fa.wikipedia.org/wiki/%DA%AF%D9%84%D9%88%DA%A9%D8%B2
https://fa.wikipedia.org/wiki/%D9%BE%D9%88%D8%B3%D8%AA%D9%87_%DB%8C%D8%A7%D8%AE%D8%AA%D9%87
https://fa.wikipedia.org/wiki/%D9%BE%D8%B3%D8%AA%D8%A7%D9%86%D8%AF%D8%A7%D8%B1%D8%A7%D9%86


 563     ...برای  Microarrayو  RNA-Seqهای بیانی فراتحلیل دادهکاران، محمدی و هم

 روزگی جنینی 70مقطع سنی بلوغ و  های با افزایش بیان بینژن -2جدول 

Table 2- Genes with increased expression between adult and 70 days of embryonic age  
 نماد ژن
Gene symbol 

ر بیانلگاریت  تغیی  
logFC 

طبیان متوس  

AveExpr 

T-آزمون 
T-test 

 P-مقادیر 
P-value 

 مقادیر-P تنظی  شده 
Adj.P-val 

 بونفرونی
Bonferroni 

FBP2 3.034244 7.453365 5.539103 8.48E-06 0.001991 3.670732 

PPP1R3C 2.823403 10.138 3.91733 0.000589 0.024217 -0.32517 

HSD11B1 2.782934 6.12764 6.866368 2.92E-07 0.000161 6.835957 

MYH1 2.260161 11.59883 8.366309 8.3E-09 1.36E-05 10.13162 

ACTN3 2.178041 8.273333 4.354317 0.000189 0.012926 0.744079 

SLC2A4 2.054425 7.460889 5.582893 7.57E-06 0.001914 3.777934 

KLF9 1.963932 5.503618 7.091172 1.68E-07 0.00015 7.350841 

COX4I1 1.927319 9.562411 5.445294 1.08E-05 0.002093 3.440628 

FGL2 1.924955 6.438032 5.259021 1.76E-05 0.002754 2.982131 

TMOD4 1.863128 8.802091 4.765696 6.41E-05 0.006388 1.761543 

MX1 1.846713 6.704768 3.995615 0.000481 0.021306 -0.13506 

MBP 1.795783 7.179845 4.716971 7.29E-05 0.007046 1.640821 

UQCRB 1.719672 9.54251 5.127208 2.48E-05 0.003055 2.656649 

PLN 1.705074 7.953816 3.671922 0.001108 0.036073 -0.91539 

CAV1 1.674279 6.466443 4.671898 8.2E-05 0.007491 1.529168 

ALDH1A1 1.581084 6.428051 5.793099 4.4E-06 0.001204 4.290455 

NOSTRIN 1.453875 5.335228 6.130006 1.85E-06 0.000554 5.10352 

AASS 1.40669 5.367752 5.088528 2.75E-05 0.003227 2.561013 

UCP3 1.391164 4.897552 3.749894 0.000908 0.032785 -0.72891 

CTSL1 1.378055 7.631864 4.188295 0.000291 0.016767 0.335773 

NFAT5 1.320186 7.125953 4.058485 0.000409 0.019385 0.018143 

AFF1 1.30939 6.417712 5.037472 3.14E-05 0.003562 2.434704 

SOD2 1.278101 6.632185 4.075197 0.000391 0.019196 0.058941 

C1orf21 1.276609 6.198659 3.73043 0.000954 0.033723 -0.77556 

AMOT 1.274326 7.106552 3.860116 0.000683 0.027392 -0.4636 

CASQ1 1.269251 8.953483 3.686058 0.001069 0.036073 -0.88166 

PECAM1 1.26162 8.528891 3.988622 0.00049 0.021306 -0.15208 

NAMPT 1.252677 6.575231 3.677914 0.001092 0.036073 -0.9011 

CA2 1.24611 5.798616 4.286247 0.000226 0.014539 0.576431 

VEGFA 1.216136 6.898503 4.331761 0.0002 0.013164 0.688492 

PRKCZ 1.18494 5.038701 4.110057 0.000357 0.018944 0.144137 

MTUS1 1.127114 6.009025 3.852893 0.000696 0.027571 -0.48104 

PTPN14 1.085529 7.391925 3.59518 0.001348 0.040657 -1.09786 

SYBU 1.081182 5.567166 3.733414 0.000947 0.033723 -0.76841 

AKAP7 1.076681 5.927487 5.367946 1.32E-05 0.002351 3.25048 

MFN2 1.026356 7.883619 3.803323 0.000791 0.030185 -0.60054 

PRKAB2 1.004612 6.775296 3.674774 0.0011 0.036073 -0.90859 

 
هساتند   اینترفارون  القای ی نشانگرهاMx،GTPaseهای پروتئین

بیان   بدی هایوعسل و ما روفاژ مانند هاسلوع از وسیعی طیف در  ه
 ,Horisberger) دارناد  نقش سلوع در ایمنی سامانه تنظی  در و شده

، ا سایداز میتو نادریایی   c سایتو روم  4. ایزوفارم زیار واحاد    (1992
 شود.رمزگذاری می COX4I1 آنزیمی است  ه توسط ژن

آنزیمای چناد   یک ماموعه   IV)ا سیداز ) مپلکو c سیتو روم
باه ا سایژن    c اسات  اه انتقااع الکتارون از سایتو روم      یزیرواحاد 

 ند و به شای  الکتروشایمیایی پروتاون  ماک     مولکولی را جفت می
 2سوپرا سااید دیسااموتاز  .(Huttemann et al., 2001)  ناادماای

ز وابساته باه   عنوان سوپرا سید دیسموتا ه به (SOD2) میتو ندریایی
 شاود، آنزیمای اسات  اه توساط ژن     شناخته می (MnSOD) منگنز

SOD2   شاود. ایاان پاروتئین باه محواولات جااانبی      دگاذاری مای

هااا را بااه سوپرا سااید فسفوریلاساایون ا ساایداتیو متواال شااده و آن
 این عملکرد به . ندپرا سید هیدروژن و ا سیژن دیاتومیک تبدیل می

SOD2 ظت در برابر مرگ سلولی را باه هماراه   دهد تا محافاجازه می
پروتئینی است  ه  2-(. میتوفوزین Zelko et al., 2002داشته باشد )
هاایی   GTPase هاا شود. میتوفوزین دگذاری می MFN2 توسط ژن

در  .اناادهسااتند  ااه در غشااای خااارجی میتو ناادری جاسااازی شااده
جوشی میتو نادری ضاروری   ه  برای MFN2و  MFN1 پستانداران
-Ubiquinol(. پااروتئین متواال بااهFiladi et al., 2018اساات )

cytochrome c  عناوان ردو تاز  ه به UQCRB    ها  شاناخته مای
ای عنوان ماموعهشود، جزئی از زنایره تنفسی میتو ندری است و به

 Jungاع الکترون دارد )نقش مهمی در انتق QP-C و  ubiquinoneاز

et al., 2011).  میتو ندریایی پروتئینای   3پروتئین جفت نشده شماره
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هاای  خانواده پاروتئین  شود. دگذاری می UCP3 است  ه توسط ژن
 نند و بنابراین، در جفت نشده نقش مهمی در هموستاز انرژی ایفا می

 .(Boss et al., 1998د )تواند مؤثر باشبروز چایی می

 
 روزگی جنینی 70های با  اهش بیان بین مقطع سنی بلوغ و ژن -3جدول 

Table 3- Genes with decreased expression between adult and 70 days of embryonic age  
 نماد ژن
Gene symbol 

ر بیانلگاریت  تغیی  
logFC 

طبیان متوس  
AveExpr 

T- آزمون   
T-test 

P-مقادیر 
P-value 

تنظی  شده   P-مقادیر 
adj.P-val 

 بونفرونی
Bonferroni 

NNAT -2.41962 8.500148 -4.04752 0.00042 0.019467 -0.00862 

ACOT7 -1.7284 5.420076 -6.51776 6.95E-07 0.000286 6.02412 

IGFBP2 -1.55898 7.795998 -7.05712 1.83E-07 0.00015 7.273291 

SFRP2 -1.49095 7.345442 -4.78297 6.13E-05 0.006295 1.804346 

ISYNA1 -1.41615 5.849885 -8.49402 6.21E-09 1.36E-05 10.39651 

ABI3BP -1.38777 8.139394 -4.24061 0.000254 0.015223 0.464209 

CTNNB1 -1.34473 9.220989 -4.2457 0.000251 0.015223 0.476728 

SNAP25 -1.34138 5.926042 -6.8015 3.43E-07 0.000161 6.686106 

MLLT11 -1.28446 5.608408 -6.27621 1.28E-06 0.00042 5.452683 

VCAN -1.26264 6.098742 -4.56524 0.000109 0.008921 1.265119 

HN1 -1.23088 7.958271 -4.54582 0.000114 0.009159 1.21707 

ERBB3 -1.2049 7.262624 -3.71656 0.000989 0.034048 -0.80877 

VSNL1 -1.20476 4.388637 -4.5276 0.00012 0.009379 1.17199 

KIAA0101 -1.19771 7.019201 -5.18265 2.15E-05 0.003055 2.793629 

ACAN -1.19551 4.322863 -3.59735 0.001341 0.040657 -1.09271 

CDK2AP1 -1.1836 8.28275 -3.97701 0.000505 0.021557 -0.18032 

AGTR2 -1.08291 5.009504 -6.82985 3.19E-07 0.000161 6.751666 

PIGU -1.07011 8.185229 -5.12811 2.48E-05 0.003055 2.658887 

MFAP2 -1.05935 8.882939 -4.06435 0.000402 0.019385 0.032461 

EMILIN2 -1.03678 6.224918 -4.38136 0.000176 0.012298 0.810768 

INTS10 -1.0179 5.922382 -3.53011 0.001591 0.044407 -1.25166 

CKS2 -1.01125 7.343007 -4.49475 0.000131 0.009758 1.090771 

TTLL1 -1.01047 4.55422 -6.36673 1.02E-06 0.000371 5.667644 

PHKG2 -1.00799 6.056636 -4.4255 0.000157 0.011313 0.919692 

CCNB1 -1.00222 6.348495 -4.64391 8.83E-05 0.007505 1.459842 

 

  

 حذف اثرات دسته بعد از ادغام و RNASeqهای ریزآرایه و داده PCAنمودار  -2شکل 
Figure 2- PCA plot of microarray and RNASeq data after integration and removing batch effect 

 اند.مقطع بلوغ( مشخک شده روزگی و رن  بنفش برای 70به هر مقطع سنی با رن  جداگانه )رن  سبز برای مقطع  مربوط هایداده
The data related to each age group are marked with a separate color (green color for the 70-day age and purple color for the adult). 
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 جنینی روزگی 70 و افترایی شناسایی شده بین بلوغ هایژن تعاملی شبکه داری معنیهاخوشه -3شکل 

Figure 3- Significant clusters of the interaction network of identified DEGs between Adult and 70 days of embryonic 

age 

 .را دارند بیان  مترین ،یرمز و تر وچک هایگره و بیان بالاترین ،تیره سبز و بزرگ هایگره با هایژن شبکه، این در

In this network, genes with large and dark green nodes have the highest expression and smaller and red nodes have the lowest 

expression. 

 

ژنی  شبکهبر روی  P-value  = 0.030با  دارمعنیسومین خوشه 
، PRKAB2هاای  گره شامل ژن سهاست. این خوشه با مشخک شده

PHKG2  وPPP1R3C   اساات  ااه ژنPPP1R3C  وPRKAB2 
 ژندارای بیاااان  ااا  بودناااد.   PHKG2دارای بیاااان باااالا و ژن 

PPP1R3C  هااای افترایاای در مقایسااه ژن عنااوانبااهاز ایاان خوشااه
خوا و دنباه  ترنسکریپتوم بافت عضله بین دو نژاد مرینوی گوشتی چین

اسات  شناسایی و گزارش شاده   وچک هان توسط سون و همکارانش
(Sun et al., 2016.) هاا و  و تنظی  انرژی سالوع  تأمینها در این ژن

های مسئوع بیوسنتز اسیدهای فسفریله و غیرفعاع  ردن آنزی  احتمالاً
 یناز  b چرب و  لستروع دخیل هستند. زنایره  اتالیتیکی فسفوریلاز

د. شاو رمزگاذاری مای    PHKG2گاما آنزیمای اسات  اه توساط ژن    
 اسات. در  بد و عضلات گزارش شاده  نین ژبیشترین فراوانی بیان ا

باه ها دارد و گلو زی  اه  این ژن نقش مهمی در تأمین انرژی سلوع
شاود را در  های عضلانی و  بدی ذخیره مای شکل گلیکوژن در سلوع
 ,.Huang et al ناد ) سارعت تازیاه مای   باه صورت نیاز به گلاو ز  

پروتئین فسفاتاز   3Cزیرواحد تنظیمی   آنزی PPP1R3C ژن. (1994

.  ناد رمزگاذاری مای  شاود را  ها  شاناخته مای    PTG عنوانبه ه  1
ای از عملکردهاای  در تنظی  طیف گسترده(PP1) 1-پروتئین فسفاتاز 

 . ناد پذیر پروتئین شار ت مای  سلولی توسط فسفوریلاسیون برگشت
(Doherty et al., 1997.) 5 پاروتئین  ینااز فعااع    2-زیر واحد بتا'-

AMP  آنزیمی است  ه توسط ژن PRKAB2  شاود.  رمزگذاری مای
 ننده پروتئین پروتئین رمزگذاری شده توسط این ژن، زیر واحد تنظی 

یاک آنازی     AMPKاست. AMP (AMPK )  یناز فعاع شده توسط
و  AMP/ATPنسابت   افازایش تواناد  سنج است  اه مای  مه  انرژی

ADP/ATP انرژی تعادع و نموده  شف را دیدهساستر یهاسلوع در 

وضعیت انرژی سلولی را  نترع نمایاد. ایان    ،و در وایع تنظی  نمایدرا 
 و باشد AMPK ای مثبت بر فعالیت نندهزیر واحد ممکن است تنظی 

شود، بنابراین ممکن است های اسکلتی بسیار بیان میدر ماهیچه چون
  اهش (.Cheung et al., 2000) اص بافتی داشته باشدهای خنقش

 ماهیچاه  در فعااع  mTORC1افازایش   فعاع، موج  AMPKدادن 

 AMPK ،دهدمی نشان این شود.ماهیچه می حا  افزایش و اسکلتی
 نماید.می تنظی  را اسکلتی ماهیچه در پروتئین ساخت



 1402زمستان  4، شماره 15نشریه پژوهشهای علوم دامی ایران جلد     566

باه   ی ایان مقطاع سانی   هاا DEG نمرتبط  ارد برای  ،در ادامه
در  ژنای  شناسای هستیسازی های احتمالی خود، آنالیز غنیبندیدسته

صاورت   سه گروه فرآیند بیولوژیکی، عملکرد مولکولی و اجزای سلولی
ای میاان مقطاع سانی بلاوغ و     هDEGبرای  سازیآنالیز غنی گرفت.
ساازی  دار غنای یشاکلی معنا  باه  زیساتی فرآیند  25 ،نشان دادجنینی 
مرباوط  زیساتی   فرآیندهای عمدتاً(  ه P-adj Bonf > 0.05اند )شده

هاای  و بافات  ساازی، تنظای  مثبات رشاد انادام     به فرآیند اساتخوان 
تنظای  انقباا  عضاله    هاای آنژیوتنساین،   عضلانی، مسایر و پاسا   

دهاای ، ساایگنالین  واسااطه  لسااینورین، مساایر علاماات  مخطااط
Calcineurin-NFAT   دهاای ظاای  مساایر علامااتتن ،تنظاای  آنو

فرآیناد   دهی با واسطه  لسی ،علامت ، JAK-STATگیرنده از طری 
باه  همچنین یک عملکرد مولکاولی  بودند. ساخت  ربوهیدرات سلولی 

(  اه  P-adj Bonf > 0.05) سات ا ساازی شاده  دار غنییشکلی معن
به است. یک اجزای سلولی نیز  تنظی  فعالیت  اناع  اتیونیمربوط به 

 اه  ( P-adj Bonf > 0.05) سات ا ساازی شاده  دار غنییمعن شکلی
هاا در ایان   شناسی ایان ژن نتایج هستی فیبر انقباضی است. مربوط به

 اند.نشان داده شده 4و جدوع  4 مقطع سنی در شکل

 

 گیری کلینتیجه

توان های خام هستند  ه میهای داده مخزن بزرگی از دادهپایگاه
ها را ادغاام و نتاایج را تفسایر  ارد. از     الیز، آنهای جدید متاآنبا روش

 اار رفتاه  ا     تعداد نمونه به in silicoآناایی  ه در بیشتر مطالعات 
ها مانند مطالعاه حاضار، مطالعاات    های ادغامی دادهاست، امّا در روش

یاباد. در نتیااه، نتاایج    هاا افازایش مای   مختلف تامیع و تعداد نمونه
هاای دو روش  باا ادغاام داده  مطالعه ید. این آدست میتری بهگسترده

های بیان برای مقاطع سنی مه  را  نار ه  فاراه  آورد  متفاوت، داده
 گوسافند  عضاله ها در بافات  های ترنسکریپتومدیدی  لی از تفاوتتا 
در ماموع، در بافات  . در دو مقطع مه  سنی را نشان دهد تکسل نژاد

ژن افازایش   37ژن ) 62یاان  عضله بین مقطع سنی بلاوغ و جنینای ب  
  شکلی معنادار اختلاف داشت.بهژن  اهش بیان( در عضله  25بیان و 

 

 
 روزگی جنینی 70های افترایی شناسایی شده بین مقاطع سنی بلوغ و شناسی ژنارتباط بین هستی -4شکل 

Figure 4- Relationship between the ontology of identified DEGs between Adult and 70 days embryonic age 

 ها و نودهای بزرگ عبارات هستی شناسی هستند.نودهای  وچک ژن

Small nodes are genes and large nodes are ontology terms. 
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 روزگی جنینی 70بلوغ و  های افترایی بین مقاطع سنیعبارات هستی شناسی شناسایی شده ژن -4جدول 

Table 4- The identified ontology terms of DEGs between adult and 70 days of embryonic age 
ژن شناسیشماره هستی  

GO-ID 

شناسی ژنعبارات هستی  
GO-term 

 طبقه
Class 

P-مقادیر 
P-value  

 بونفرونی
Bonferroni 

های مرتبطژن  
Associated genes 

GO:0001570 Vasculogenesis BP 7.8E-4 5.5E-3 [AMOT, CAV1, CTNNB1] 

GO:0034637 Cellular carbohydrate biosynthetic process BP 2.1E-3 6.5E-3 [ISYNA1, PHKG2, PPP1R3C] 

GO:0046425 Regulation of receptor signaling pathway via JAK-STAT BP 4.3E-4 5.6E-3 [CAV1, PECAM1, PIGU] 

GO:1904892 Regulation of receptor signaling pathway via STAT BP 4.3E-4 5.6E-3 [CAV1, PECAM1, PIGU] 

GO:0106106 Cold-induced thermogenesis BP 1.5E-3 7.9E-3 [ACTN3, CAV1, MFN2, PRKAB2] 

GO:0120161 Regulation of cold-induced thermogenesis BP 2.2E-5 4.5E-4 [ACTN3, CAV1, MFN2, PRKAB2] 

GO:0038166 Angiotensin-activated signaling pathway BP 2.8E-4 3.9E-3 [AGTR2, CAV1, LOC101113341] 

GO:0045778 Positive regulation of ossification BP 5.4E-5 1.0E-3 [ACTN3, CTNNB1, SFRP2] 

GO:1901863 Positive regulation of muscle tissue development BP 1.6E-3 6.6E-3 [ACTN3, CTNNB1, ERBB3] 

GO:0044449 Contractile fiber part CC 2.8E-3 2.8E-3 [ACTN3, CTNNB1, PECAM1, TMOD4] 

GO:0006937 Regulation of muscle contraction BP 1.4E-3 8.6E-3 [ACTN3, CASQ1, CAV1, PLN] 

GO:0048636 Positive regulation of muscle organ development BP 5.3E-4 5.8E-3 [ACTN3, CTNNB1, ERBB3] 

GO:0019722 Calcium-mediated signaling BP 5.3E-4 5.3E-3 [ACTN3, CASQ1, ERBB3, NFAT5, PLN] 

GO:0048016 Inositol phosphate-mediated signaling BP 2.8E-4 3.9E-3 [ACTN3, ERBB3, NFAT5] 

GO:0006942 Regulation of striated muscle contraction BP 4.9E-4 5.9E-3 [ACTN3, CASQ1, CAV1, PLN] 

GO:0045844 Positive regulation of striated muscle tissue development BP 1.0E-4 1.7E-3 [ACTN3, CTNNB1, ERBB3] 

GO:0033173 Calcineurin-NFAT signaling cascade BP 4.9E-4 5.9E-3 [ACTN3, ERBB3, NFAT5] 

GO:0106056 Regulation of calcineurin-mediated signaling BP 7.2E-5 1.2E-3 [ACTN3, ERBB3, NFAT5] 

GO:2001257 Regulation of cation channel activity 
BP, 

MF 
2.56E-4 3.8E-3 [CASQ1, CAV1, PLN] 

GO:0070884 Regulation of calcineurin-NFAT signaling cascade BP 1.2E-4 2.0E-3 [ACTN3, ERBB3, NFAT5] 

 
های افترایی این دو مقطع در ماماوع  با رس  شبکه ژنی بین ژن

، MYH1 ،ACTN3 ،CASQ1 ،TMOD4 ،FBP2ژن منتخا    15
SLC2A4 ،MX1 ،COX4I1 ،SOD2 ،MFN2،UQCRB  ،

UCP3 ،PRKAB2 ،PHKG2 ،PPP1R3C  .عملکرد شناسایی شاد
تشاکیل و  هاا،  تکثیار سالولی، سانتز پاروتئین    به نحوی در  هااین ژن

هاای  ها )در مقطاع سانی جنینای( و متابولیسا     سازماندهی میوفیبریل
-ژنسازی آنالیز غنیزایی )در مقطع سنی بلوغ( ثابت شده است. بیرچ

-مثال عارو    زیستی برخی از فرآیندهایشناسایی شده  های افترایی

 سازی، تنظی  مثبت رشد انادام عضالانی،  زایی، تنظی  مثبت استخوان
هدهای با  ، بخش فیبر انقباضی، علامتایبا  عضلات مخططتنظی  

و  Calcineurin-NFATدهاای واسااطه  لساای ، مساایرهای علاماات

JAK-STAT  و در  تنظی  فعالیت  انااع  ااتیونی  ، عملکرد مولکولی
تواند ها می رد. این یافته آشکاررا فیبر انقباضی اجزای سلولی  ،نهایت

در  رشد عضله به های مربوطژن های زیستیمنبعی مفید برای بررسی
هاای ژنتیکای   هاایی را بارای درک مکانیسا    باشاد و سارن    گوسفند

  در اختیارمان یرار دهد.گوسفند مولکولی در دیگر نژادهای 
آمده از روش ادغامی در  دستبهبا توجه به اینکه نتایج  ،در نهایت

 لهعضا این مطالعه در راستای مطالعات انفرادی هر یاک از ماموعاه   
و همچنین بررسی منابع صورت گرفتاه اسات،    RNA-Seqریزآرایه و 

تواند بسیاری از مطالعاات ناایک   ها میتوان گفت روش ادغام دادهمی
 را تکمیل و نتایج مفیدی ارائه دهد.
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