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Introduction: Lumpy skin disease remains a major economic burden for the cattle industry. By 

expanding protein functional diversity, alternative splicing can contribute to fine-tuned regulation of host 

immune and antiviral responses. Here we examined the temporal pattern of alternative splicing in LSDV 

susceptible and resilient cattle, identified key candidate genes, and asked whether pre-infection molecular 

differences relate to the distinct clinical outcomes observed in the two groups. 

Materials and Methods: Raw single-end RNA-sequencing data were retrieved from the public 

ArrayExpress repository (accession number E-MTAB-12547), comprising whole-blood samples from five 

Holstein bulls (three susceptible and two resilient) at four time points: day −5 (pre-infection) and days 3, 

7, and 15 post-infections. After quality filtering with Trimmomatic and Cutadapt, and alignment to the 

Ensembl ARS-UCD2.0 reference genome (release 116) using HISAT2, alternative splicing events were 

identified with rMATS-turbo. Analyses were performed at two levels: (1) a longitudinal paired design, in 

which each clinical group was independently compared with its own baseline (six paired tests), consistent 

with the PAIRADISE statistical framework designed for paired RNA-seq data structures; and (2) a 

complementary cross-sectional unpaired comparison between the two clinical groups at day −5, to 

identify background differences independent of infection. Statistical significance criteria were set at FDR 

< 0.05 and |ΔPSI| ≥ 0.10 (based on JC counts), and technical pseudo-replicates arising from the detection 

of novel splice sites were removed. Functional enrichment analysis (KEGG and GO) was performed 

using the DAVID database, protein–protein interaction networks were constructed in STRING, and 

transcription factors (TFs) were identified using AnimalTFDB (version 4.0). Final candidate genes were 

visually confirmed with Sashimi plots. 

Results and Discussion: The longitudinal analysis identified 57 significant splicing events (23 in the 

susceptible group, 34 in the resilient group) with no genes shared between groups; most belonged to the 

RNA-splicing autoregulatory network. The resilient group followed a wave-like pattern splicing response 

(peaking on day 3, quiescent on day 7, and returning with a focus on DNM2 by day 15) whereas the 

susceptible group showed a more continuous, broader splicing response that ultimately centered on 

RAB5A at day 15. Seven final candidate genes were prioritized using a combination of four criteria: effect 

size (ΔPSI), statistical significance (FDR), persistence across consecutive time points, and pathway 

specificity; where STRING data were available, network connectivity degree served as an additional 

interpretive cue. In the resilient group, DNM2 was selected for its specific link to pathogen 

entry/clearance pathways, and SRSF7 for recurring independently at two time points (days 3 and 15). In 

the susceptible group, PAPOLA showed the largest effect size in the longitudinal analysis (ΔPSI = 0.822) 

and is implicated in mRNA surveillance; RPS24 was the only candidate directly linked to a known viral 

disease (COVID-19); XRN1 was both enriched in the RNA-degradation pathway and emerged as the hub 

node with the highest connectivity in the day-3 susceptible-group network; HNRNPK, despite a smaller 
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effect size, was retained for its role in the spliceosome pathway and network-level support; and RAB5A 

was included for its involvement in several pathogen entry/clearance pathways together with a significant 

day-15 event. Notably, XRN1, HNRNPK, and RAB5A have each been reported elsewhere as host targets 

exploited by other viruses (including influenza A and foot-and-mouth disease virus) for replication, 

raising the possibility of an analogous role in LSDV, though this remains speculative. Two genes, APC 

and SOS2, were statistically very significant but were excluded from the candidate list given their modest 

effect sizes and annotation across dozens of broad, non-specific pathways, a pattern typical of network 

hub genes. The PPI analysis lent partial support to this selection. In the susceptible group, significant 

networks were found on day 3 (16 nodes, 7 edges; P = 0.001) and day 7 (3 nodes, 1 edge; P = 0.03), while 

the resilient group's day-3 network (21 nodes, 4 edges) did not reach significance (P = 0.07); no edges 

were detected on day 15 in either group. Within the significant day-3 susceptible network, XRN1, RPS24, 

and PAPOLA formed a connected subnetwork (independent evidence for their functional relationship 

beyond enrichment analysis) whereas HNRNPK interacted only with SRSF10. Of the 57 identified genes, 

seven (ZNF276, ZNF131, TFDP2, MLX, ZNF410, BCLAF1, and NR2C2) were annotated as transcription 

factors via AnimalTFDB, none overlapping with the seven main candidates. These TF genes were 

enriched in two GO terms related to RNA polymerase II–mediated transcriptional regulation (5 and 4 

genes respectively; Benjamini = 0.0115 and 0.0198). Given the study's limited sample size, however, this 

should be treated as a preliminary, exploratory pattern rather than firm evidence of a regulatory role. 

The complementary day −5 comparison revealed 353 significant events between the two groups, 

reflecting background molecular differences that predate infection; four of these genes (SRSF7, 

HNRNPK, XRN1, RAB5A) overlapped with the longitudinal candidates. KEGG enrichment of this gene 

set highlighted ribosome- and COVID-19–related pathways in the resilient group, and platelet activation, 

tuberculosis, and nucleocytoplasmic transport pathways in the susceptible group. At the individual-gene 

level, several innate immunity genes also showed differential pre-infection retention: CLEC4D, IFI47, 

NMI, and CASP1 in the resilient group, and STAT1, IFI27L2, and CD163 in the susceptible group—a 

pattern suggesting that baseline differences are concentrated around pathogen-sensing and interferon-

signaling components. PPI network significance does not establish causality for any splicing event, 

relying only on known full-length protein interactions. 

Conclusion: This study suggests that alternative splicing may act as a regulatory layer underlying the 

differential splicing response of cattle to LSDV, with RNA-processing machinery, pathogen entry 

pathways, and immune signaling all implicated (albeit through different gene sets) in both clinical groups. 

Pre-infection molecular differences further point to a potential biomarker for predicting susceptibility or 

resistance. Given the limited sample size (three susceptible versus two resilient animals) and the 

exploratory nature of this analysis, all findings (candidate genes and enriched pathways alike) should be 

regarded as preliminary molecular candidates requiring independent validation in larger populations. 
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 چکیده

ی تنظیمی یک لایه (جایگزین پیرایشصنعت دامپروری گاو است.  دراقتصادی  هایچالشاز  لمپیبیماری پوستی 

 هدفبررسی نشده است.  بیمار پاسخ گاوهای نون دراکت ودارد  نقش ویروسیای هتوندر پاسخ میزبان به عف )رونویسیاپس

  هایداده .زمان عفونت بود طی اسکین در لمپی بیماری هب آلودهدر گاوهای  جایگزین هایپیرایششناسایی  ،این مطالعه

RNA-seq (یآلودگپس از  ۱۵و  ۷، ۳و روزهای  لبق ) زمان( در چهار آورتاباز پنج رأس گاو نر )سه حساس، دو  انتهاکت 

و FDR  شناسایی و با معیار ی درون فردیشدهطرح طولی جفت رد rMATS-turbo بای پیرایش. رویدادهای ندشد رسیرب

ΔPSI در ییستیرهای زمس سازیغنی جام شد.ان نیز پیش از آلودگیبرای  شدهغیرجفت مکمل تحلیل یک؛ فیلتر شدند  

DAVID  کنش پروتئینی دری برهمکهشبو STRING در  ۲۳دار )یمعن پیرایشرویداد  ۵۷ تحلیل طولی رد .شد جامنا

در ) DNM2و  SRSF7 ادیهفت ژن کاند .شد ییدو گروه شناسا بین همپوشانیبدون  (آورتابدر گروه  ۳۴گروه حساس، 

با نمودار ساشیمی تایید بصری س( حسادر گروه ) RAB5Aو  PAPOLA ،RPS24 ،XRN1 ،HNRNPK(، آورتابگروه 

دو  ی مکملمقایسه. نیز حمایت شدند PPI یشبکه توسط PAPOLAو  HNRNPK، XRN1 ،RPS24 ژن چهار شدند.

آشکار را  عفونت استای پیش از ههای مولکولی زمینی تفاوتدهندهدار را که نشانیرویداد معن ۳۵۳گروه پیش از آلودگی، 

بار، برای نخستین این مطالعه. نددورک بمشت بین این دو تحلیل RAB5Aو  SRSF7 ،HNRNPK ،XRN1چهار ژن  .کرد

های مولکولی پیش از معرفی و تفاوت LSDV ی تنظیمی مرتبط با پاسخ میزبان بهعنوان یک لایهجایگزین را بهپیرایش 

 .نموداد شنهپی یآورتابی نشانگر زیستی حساسیت/عنوان نامزد بالقوهآلودگی را به

 rMATS ،هلشتاین ،رونوشت جایگزین، شراییپ، پیلموستی بیماری پ :یلیدی کاهواژه
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 )Capripoxvirus )CaPVs از جینسویروسیی  توسطکه  است یفرامرز یماریب کی ۱،(LSD) نیاسک یلمپی ماریب
 ۱۵۰ یبییل تقرطیو بیه یادورشته DNA( از CaPVs) هاروسیو نیژنوم ا .شودیم جادیا Poxviridaeبه خانواده  متعلق
 یهییناح کیی یژنیوم دارا نییا .اسیت درصید ۹۵ یبا تراکم کدگذار ،ژن ۱۵۶ اراید که است هشد لیتشک زبا جفت لویک

  .et al.,Nady -(El (2026 است ۲(ITR) کسانیمعکوس  نالیو دو تکرار ترم یمرکز یکدگذار
عفونیت در گیاو اسیت  جیادیا یبیرا یاضاف ژننه  یدارا CaPVsخانواده  یاعضا ریبه سا نسبت نیاسک یلمپ روسیو
(Afzal et al., 2024; Eltom et al., 2021). شیگیاوم و گیاو بیر عیووه رییخا یهیاسیال در روسییو نییا زبیانیم، 
 یجانور یهاگونه ریو سا ییقایآفر شیگاوم ،بزرگ یکودو مپالا،یزرافه، ا ،یکوه شیگاوم ،یو آب اهیس یوحش یهاشیگاوم
  .(Akther et al., 2023) اندشده گزارش
 LSD بیه ،یپوسیت عیوار  جادیا بر عووهاین بیماری گاو است؛  یمهم صنعت دامپرور یاقتصاد یهااز چالش یکی 
 ر،یشی دییش تولکاه. (Kumar et al., 2025) دشویم آنو عوار   هیثانو ییایباکتر یهامنجر به عفونت زخم جادیا لیدل

خسیارات  رییمیرگ و م نیو همچنی یورم پستان، نابیارور ه،یالرذات ،یپوست بیآس، نیسقط جن ف،یکاهش وزن، رشد ضع
 میرمسیتقیغ یهانیهیهز نیو همچن ونیناسیمانند واکس یو کنترل یاقدامات درمان نهیهز را به همراه دارد. یدیشد یاقتصاد
خسیارت  .(Bakar et al., 2021) دکنییمی دوچندانرا  یاقتصاد خسارت نیا واناتیح ییجابجار د یاجبار یاهتیمحدود
در سیطح . (Molla et al., 2017) اسیت بیرآورد شیده دلار ۱۱۷۶تا حیدود  یدر سطح گاودار وعیاز هر ش یناش یاقتصاد
 .(Chouhan et al., 2022; Rajendran et al., 2025) دلار در سال برسد ونیلیمها تا صدها به ده تواندیم یامنطقه
و  یمناطق غرب ژهیواستان )به نیدر چند این بیماری هایکانوناست.  ش شدهگزار ۲۰۱۴از سال  ایران رد LSD شیوع
بیا توجیه بیه  .(Ardestani & Mokhtari, 2020; Sameea Yousefi et al., 2017) است ی شدهناسایش( یغربشمال
دام، خطیر  ییجاحشرات ناقل و جابه قیاز طر رشگست احتمالو  هیهمسا یحضور آن در کشورها ،یماریب یفرامرز تیماه

در  یفیرد یهیاتفاوت سیازنهیزم یمولکیول یهاسیمیدرک مکان ن،یدارد. بنیابرابروز مجدد و گسترش آن همچنیان وجیود 
 یو نشیانگرها یکییبیر انتخیاب ژنت یمبتنی رانهیشگیپ یتوسعه راهبردها یبرا روس،یو نیبه ا هادام تیحساس ای یآورتاب
 دارد. تیاهم یاو منطقه یدر سطح مل یمولکول
بر اساس نظارت بر  زبانیم پاسخ مؤثر بر یکیعوامل ژنت یرسرب روس،یو نیا با مواجه در هاپاسخ متفاوت دام هب توجه با 
تواند یم تمتفاو یهاپاسخ سمیدرک مکان که چرا ؛قرار گرفته است مورد توجه دانشمندان  ،یینابریز یمولکول یهاسمیمکان
 شیتریب در که شده جامان LSD بر یادیراستا مطالعات ز نیا درکند.  عیرا تسر یماریب در برابر یآورتاب یبرا یکیود ژنتبهب
 ;Das et al., 2021; El-Nady et al., 2026) بودنید متمرکیز روسییو یییزایمیارینحوه ب و عملکرد ،بر ساختار موارد

Kumar et al., 2025).  
 ژهیوبه زبان،یپاسخ م یمولکول یها، جنبهLSD یو اقتصاد ینیبال یامدهایشناخت نسبتاً جامع از پ رغمیحال، عل نیبا ا
، تاکنون کمتر مورد توجه قرار LSDV عفونت یط یمنیا یهاژن انیب میدر تنظ ۳(AS) نیگزیجا شیرایپ یدادهاینقش رو
 ,.miRNA (Truong et al انییب لییبیر پروفا LSDV بیا میرتبط کسیپتومیترانسیکر یاهیاغلب پژوهش .گرفته است

2025a) و (Truong et al., 2025b)  ncRNA بیه  زبیانیپاسیخ م نهیدر زم .اندمتمرکز بوده یاگزوزومLSD، ژن  انییب

                                                 
۱ Lumpy skin disease 
۲ Inverted terminal repeats 
۳Alternative splicing  



 

 

IL1RAP  اسیت شیده گزارشو حساس  آورتاب یگاوها نیب زیبالقوه در تما کنندهنییعامل تع کی (Banabazi et al., 

2025).  
AS یهااز رونوشیت هیانترونیهیا و ااگزون یاضیافه کیردن انتخیاب اییاست که با حیذف  ایپایه سمیمکان کی pre-

mRNAرویدادهای  .انجامدیژن واحد م کیمتعدد از  ینیپروتئ یهازوفرمیا دیو به تول دنکیم جادیرا ا یسی، تنوع رونوAS 
 طیتا با شیرا سازدیرا قادر م هاسمیارگانو  دارد نقش یطیمح یهابه محرک بودن بافت و پاسخ یاختصاص ،یللوس زیدر تما

به پنج نوع  دادهایرو نیا .(Tran et al., 2025; Wang et al., 2021) را حفظ کنند یستازمئوومختلف سازگار شوند و ه
و  (A3SS) '۳ پییرایش گیاهی(، جاA5SS) '۵ پیرایش گاهی(، جاMXE) یانحصار متقابو اگزون(، SE) اگزون حذف یاصل
 هایماریب شرفتیاغلب در پاتوژنز و پ نشدهمیتنظ AS .(Bakhtiarizadeh, 2024) شوندیم یبندطبقه (IR) نترونیحفظ ا

( نسبت رونوشت به ژن در گیاو بیه طیور ۰/۲)نسخه  Ensembleداده  گاهیاساس پا بر .(Wang et al., 2024) نقش دارد
 .است ژن هر یازا بهAS  زا یناش که باشدیم ۵/۱ نیانگیم

 ASمختلیف  یدادهایرو لیو تحل هیتجز ص،یتشخ یبرا شرفتهیپ یابزارها وسعهو ت RNA-seq یهایفناور شرفتیپ 
 .(Tran et al., 2025) اسیت کیرده لیتبید یمولکیول یشناسستیز در یدیکل یلعاتمطا یحورهااز م یکیحوزه را به  نیا

 نشیانهیا گزارش. دارند دیها تاکیماریبدر انواع مختلف بافت، مراحل رشد و  ASو نقش بالقوه  تیشواهد روزافزون بر اهم
منبیع  کییبه عنیوان  AS نه،یزم نیدر او  اندشده واگراداران به سرعت مهرهدر طول تکامل  AS یدادهایکه رو دهندیم

 یندهایدر فرآ AS یدادهایبه درک رو ندهیها منجر به عوقه فزاافتهی نیا .است هشد یمعرفخاص  یهاگونه ییمهم واگرا
 . (Bakhtiarizadeh, 2024) مختلف شده است ینژادها نیدر ب نیو همچن یکیولوژیمختلف ب
 rMATS. شیودیاستفاده می ۱(rMATSرونوشت ) شیرایپ ریتکث رهیچند متغ لیتحل از ،AS یدادهایرو صیتشخ یبرا
 به طور تکرارها را انیو تنوع م یفرد یدر تکرارها یبردارنمونه تیقطععدم که است یمراتب سلسله چارچوب با یآمار مدل
 نییا (Shen et al., 2014). ه قابل استفاده اسیتنشدجفت شده وجفت یتکرارها لیتحل یو برا ردیگیدر نظر م زمانهم
 بهتیر گیرفتن نظیر در لیدلبیه ژهیو، بیهDiffSpliceو Cufflinks ماننید AS لییتحل گیرید یهاروش با سهیمقا در ابزار
افتیهیشتاب ینسخه (Tran et al., 2025). دارد یبالاتر دقت و دارتریپا عملکرد ها،زوفرمیا نسبت نیتخم در تیقطععدم
سرعت و بهبود قابل توجه در  وشده اصوح یمحاسباتگردش کار  کیرا با  ی، همان چارچوب آمارrMATS-turboآن،  ی
 .(Wang et al., 2024) دهدیارائه م یمحاسبات ییکارا

حاضیر  ی، مطالعیهLSD روسییو در پاسخ گاو به عفونیت AS یدادهایرو ینهیبا توجه به فقدان مطالعات جامع در زم
 یمیاریب نییبیه ا حسیاس و آورتاب یهادام انیم ۲(SDA) توفامت نیگزیجا شیرایپ هایدادیرو یبار به بررس نیاول یبرا
روز ) روسیو به یآلودگاز شیپپنج روز  شامل یزمان ینقطه چهاردر ، rMATS-turboبا استفاده از این مطالعه  پردازد.می
 . انجام شد یاز آلودگ سروز پ ۱۵، ۷ ،۳ بیبه ترت و (۵-

 یشیبکه سیاخت از طرییق شیدهییشناسیا DAS یهیانژ ،(KEGG) یسیتیز یرهایمس یسازیغن لیعووه بر تحل
 گییاهیبییا اسییتفاده از  پا یسیییرونو یفاکتورهییا ییشناسییا نیییز و STRING  گییاهیپا در نیپییروتئ-نیکنش پییروتئبییرهم

AnimalTFDB (  ۴.۰نسخه) نیا جینتا گردد.ها در تنظیم پاسخ ایمنی میزبان مشخص قش احتمالی آنتا ن تحلیل شدند 

                                                 
۱ Replicate Multivariate Analysis of Transcript Splicing (rMATS)  
۲ Differential Alternative Splicing 



 

 

 یبرا را نهیفراهم کند و زم LSD به تیو حساس یآورتاب یمولکول یهاسمیکاننسبت به م یدیجد دگاهید دتوانیمطالعه م
 .سازد هموار یماریب نیا به یآورتاب یکیژنت اصوح یهابرنامه جهت بالقوه یستیز ینشانگرها ییشناسا

 هامواد و روش

 از کیه  DEFEND (Banabazi et al., 2025)ه ژوبه پیر متعلق (single-end) انتها تک RNA-Seqخام  یهاداده
-E-MTAB یدسترسی شیماره با) ArrayExpress گاهیپا ازه بودند دش هیته ماهه ۶ نینر هلشتا گاو ۵کامل  خون نمونه

 نییا .شده است ذکر ۱در جدول  یات بالینیئنمونه با جز متعلق به هر کد .گرفتند قرار یبررس موردو شده  افتیدر( 12547
و پانزدهم پس  هفتم سوم، روز ،روسیبا و یآلودگ از شیپروز  پنج:  شرح به یزمان نقطه چهار در نمونه ۲۰ شامل مجموعه
تعیداد و  ،یعمیوم یریپذبدن، واکنش یغذا، دما افتیروزانه )شامل در ینیبال ازیها بر اساس امتدام بود. روسیو با مواجهاز 

، بیه LSDآشکار  ینیبالز عوئم برو دمع ای( و بروز یکتفشیپ یو تورم غدد لنفاو حیتورم محل تلق ،یپوست یهامحل ندول
  .(Banabazi et al., 2025) شدند می( تقسرأس ۲) ینیفاقد عوئم بال( و رأس ۳) ینیعوئم بال یدارادو گروه مستقل 

 ،شودیم فیتعر زبانیدر مپاتوژن  ریکاهش تکث ییتوانا عنوان به ۱پاتوژن، مقاومت-زبانیدر مطالعات ملازم به ذکر است 
 یمفهیوم ۳یآورتیابدر این مییان  .دارد هاشار یبار پاتوژن حضور در زبانیم یحفظ هموستاز ییبه توانا ۲تحمل کهیدر حال

 ,.Gogoi et al., 2022; Hardy et al) کنیدیمی نییرا تع یارمیاز ب بودهب یفرد برا کی ییمکمل تحمل است که توانا

2023; Richardson, 2016) .بیدون آنکیه  مانید،یم یآشکار باق ینیلبابا وجود مواجهه با پاتوژن، فاقد عوئم  آوردام تاب
ثبیت شیده  ینیبال تیتنها وضع پس از آلودگی حاضر یالعهدر مط ثبات شده باشد.الزوماً کاهش بار پاتوژن )مقاومت( در آن 

  استفاده شده است. بیماری عوئمحساس برای گروه دارای و اصطوح  گروه فاقد عوئم یبرا آورتابلذا از اصطوح  است،
 

 یریگونهمن یدر چهار نقطه زمان RNA-seq یهاو نمونه ینیگروه بال وانات،یتناظر ح -1ولدج

Table 1- Correspondence between animals, clinical groups, and RNA-seq samples across the four sampling time 

points 
  وانیکد ح

Animal 

ID 

 ینیگروه بال
Clinical 

group 

 از الودگیش پینمونه  کد
ENA Sample 

accession before 

infection 

 دگیوپس از آل ۳نمونه روز  کد

ENA Sample 

accession Day 3 

post-infection 

 پس از آلودگی ۷نمونه روز  کد

ENA Sample 

accession Day 7 

post-infection 

پس از  ۱۵وز ر کد نمونه
 آلودگی

ENA Sample 

accession Day 15 

post-infection 

R29 حساس 
susceptible 

ERS14463554 ERS14463557 ERS14463555 ERS14463556 

R30 حساس 
susceptible 

ERS14463560 ERS14463561 ERS14463558  ERS14463559 

R31 آورتاب 
resilient 

ERS14463564 ERS14463565 ERS14463562 ERS14463563 

R32 آورتاب 
resilient 

ERS14463568 ERS14463569 ERS14463566 ERS14463567 

                                                 
esistanceR 2 

ranceoleT 3 
esilienceR 4  



 

 

R33 حساس 
susceptible 

ERS14463573 ERS14463570 ERS14463571 ERS14463572 

 
بیرش  و داپتورهاآ حذف .بررسی شد (Andrews, 2010) ۱/۱۲/۰ نسخه FastQCبا استفاده از ابزار ها، خوانش تیفیک

 ,.MINLEN:36 (Bolger et alو  TRAILING: 10ر تپارام با ۴۰/۰ نسخه Trimmomatic توسطکیفیت بازهای بی

 بیرش لییدل به .ندشدحذف  (Martin, 2011) ۲/۵ خهسن Cutadaptبا  قی ماندهبا احتمالی ایهآداپتورشد.  مانجا (2014
بیه ژنیوم  (Kim et al., 2019) ۲/۲/۲نسیخه   HISAT2 بیا هیاخوانش سپس متفاوت بود. هاخوانش یینها طول ،یفیک

 با اسیتفاده از  شده دیتول SAM لیفا ،یتراز پس از هم .شدند ترازهم (Ensembl در ۱۱۶)نسخه  ARS-UCD2.0 مرجع
Picard SortSam با ومرتب  ۰/۴/۳نسخه SAMtools ۱/۲۳/۱ نسخه (Danecek et al., 2021) شدند ندکسیا. 
 یهیادام مییان (IR و SE ،MXE ،A5SS ،A3SS شیامل) DAS دادیرو هر پنج نوع ییمنظور شناسا، بهبعد یدر مرحله

 یهیالیاسیتفاده شید. فا rMATS-turbo (Wang et al., 2024)  افیزارنرم از ،یزمیان ینقطه هر در حساس و آورتاب

BAM بودند مرحله نیا یورود (ندشد ندکسیکه مرتب و ا ) مرحله قبل یروجخ. rMATS-turbo طیبا محی نوکسیدر ل 

نسخه   PAIRADISEبه نام  R یتخصص جیپک ،(paired-stats) شدهجفت یمارآمدل  ید. براش نصب Conda یمجزا

۰/۱ (Demirdjian et al., 2020) یهیاجیهمیراه بیا پک ( وابسیتهdoParallel, foreach, iterators وnloptr ) نصیب 

-- t single- یبیا پارامترهیا لییتحل ،یفییبیرش ک یاز مرحلیه یا ناشیهینشخوا ییابا توجه به تفیاوت طیول نهی .ندشد

readLength 108 --variable-read-length --allow-clipping --novelSS --mil 50 --   mel    500 --

paired-stats --nthread 8  ینهیگز یسازاجرا شد؛ فعال variable-read-length  طول ا ب ییهاامکان پردازش خوانش

ت بیثرا که در مرجع  ۱نینو پیرایشاتصال  یهامحل ییشناسا novelSS ینهیو گز کرد فراهم یفیک برش از پس را ریمتغ

 .گرفتندقرار  یمورد بررس یگروه یسهیمقا هر یبرا AS دادیپنج نوع رو هر .ساخت ممکن زیاند ننشده

turbo-rMATS یدادهایرو AS درون شیرایپ درصد شاخص با را (۲PSI )ای  کنید یمی یسیازیکمی. PSI درصید 
 کیه از آن RNA-seq یهیاخوانش ششیماراز  و دهیدیمرا نشان  خاص شیرایپ محل ای اگزون کی شامل یهارونوشت
 رونوشیت زیمتمیا یهیازوفرمیطول میؤثر ا این مقدار براساس ؛شودیمحاسبه م کنندیم یبانیپشتی شیرایپ لاتصا ای اگزون
عنوان مثیال، بیه (Wang et al., 2024) شیدند یساز( نرمالناگزو م فاقدایزوفر برابردر اگزون  اراید موفرایز الثبرای م)
 محاسبه کرد: ریاز فرمول ز توانیرا م SE ،PSI دادیرو کی یبرا

 
 (۱) معادله

                            
  

                                                 
۱ Novel Splice Sites 
۲ Percent Spliced In 



 

 

های تعداد خوانش S و (inclusion) اگزون شامل زوفرمیا پشتیبان یهاخوانش تعدادده هند نشان I در معادله فوق
 و اگزون شامل زوفرمیا ۱موثر یهاطول بیبه ترت  SLو  IL ؛باشندیم( skipping) اگزون کننده فحذ زوفرمیاپشتیبان 

 دو نیب  نیانگیبه صورت تفاضل م ΔPSIمقدار  .(Wang et al., 2024) دندهیماگزون را نشان  یکننده حذف زوفرمیا
 نیا. شد انجام( JC) شیرایمحل اتصال پ یهاخوانش شمارش یهیپا رب یارآم لیتحل .ندشد فیتعر شده سهیمقا گروه
 دو در PSI  و برآورد دادهایرو ییشناسا برای لیتحلمطالعه  نیا در. است جیرا داردنااست طبق و ترکارانهافظهحم انتخاب
 :شد اجرا سطح

از دو گروه حساس و  کی هر یللتحاین  در : درون فردی (Paired Longitudinal) شده جفت یطول لیتحل (الف
از  شیپ -۵روه )روز گخود آن  هیپاروز  با (۱۵ و ۷ ، ۳)روز  یآلودگ از پس یزمان هطنق هربه طور مستقل در  آورتاب
در این تحلیل با  (.ینیهر گروه بال یبرا اجرا؛ سه جداگانه یشدهجفت شیآزما ۶)در مجموع  ندشد سهی( مقایآلودگ
برای  rMATS-turboدر  یندیآفردرون یفراخوان قیاز طر PAIRADISEمدل  ،paired-stats-- نهیگز یسازفعال

 شد. فادهتاس ΔPSI یدارنیعم یینها یآزمون آمار
در این  بین گروهی: (Basic Unpaired Cross-Sectional Analysis) هیپا مقطعی غیر جفت شده تحلیل (ب
 یدادهایرو تا شدند سهیمقا شده جفت ریغ صورتبه، (یآلودگ از شی)پ -۵وز رر ، دآورتابحساس در برابر  یهادام تحلیل
AS  یدارمعنی .ددرگ ییاسمستقل از عفونت شنا یانهیزم ΔPSI نسبت  فر شیآزمون پ یهیبر پااین تحلیل  در
 شد. محاسبه rMATS-turbo (Likelihood-Ratio Test) یینماتدرس

ی خود( و طرح مکمل فردی هر گروه با خط پایهی درونمقایسهشده )برای  فتح طولی جطرزمان از استفاده هم
 rMATS-turbo افزارارد پیشنهادی نرمندتای زمانی ثابت( با اسگروهی در نقطهی بینایسهقشده )برای م جفت مقطعی غیر

شده طراحی شده است،  جفتختار سابا   RNA-seqهابرای تحلیل دادهور خاص طکه بهPAIRADISE  و چارچوب آماری
  RNA-seq لعاتطااری در متوان آم شدر کاهش تنوع فردی و افزای شده کردن ساختار جفت لحاظراستا است؛ اهمیت هم
بر  AS یدادهایرو، --novelSSاز  یناش ۲ تکرارمنظور رفع شبهبه . et al., (Chung(2013 تر نیز مستند شده استپیش

با  ددایشدند و از هر خوشه، رو یبندشهباز( خوجفت ۱۰≥) یمختصات ژنوم یو فاصله (GeneID) ژن یاساس شناسه
نظر گرفته  رد داریمعن ΔPSI|≥0.10| وFDR< 0.05  اریبا مع AS یدادهایرو. شد ابتخان ندهیعنوان نمابه FDR نیکمتر
 ( وΔPSI|≥0.10|و  FDR< 0.05) طولیتحلیل  یآستانه همان با (-۵ روز ،آورتاب برابر در حساس) هیپا تحلیل .شدند
 نیشتری)بر اساس ب یآلودگز ا شیت پفاومت پیرایش یدارا یهاژن نیتریوق شد. جامان یتکرار فنرفع شبه یهین رواهم

|ΔPSI|افتهی نیا ،هر ژن یبرا یشدهشناخته یهمراه با نقش عملکردو  شدند یحث معرفدر ب یریتفس یافتهیعنوان ( به 
 به گروه هر پیرایش سخاپ نوع در است ممکن یآلودگ از شیپ یانهیزم یهاتفاوت نکهیبر ا یمبن هیفرض کیعنوان به

 .دیمطرح گرد ،ندباش ثرمؤ عفونت
 DAVID گاهیبا استفاده از پا KEGG یرهایمس یسازیدار، غنیمعن DAS یدارا یهاد ژنعملکر ریتفس و درک یبرا

  (., 2022et al., 2009; Sherman et alHuang )  دش اموز انجهر گروه/ر یطور مجزا برابه ژن یرسم نام یهیاپبر. 
شد. در  فیتعربه صورت اختصاصی  سهیدو نوع مقا یبرا طور جداگانهبه یسازیغن لی( تحلbackground) ینهیزمپس

                                                 
۱ Effective length 
۲ Pseudo-replication 



 

 

 اسامی یبیفهرست ترک که شامل شد نییطور مستقل تعبه ینیدر سطح هر گروه بال نهیزمشده، پس جفت یطول لیتحل
نهیزمپس .بود (-۵در برابر روز  ۱۵و  ۷، ۳ یآن گروه )روزها یلطو یسهیقادر هر سه م یآزمون آمار طیواجد شرا یهاژن
از  شیپ -۵آور، روز )حساس در برابر تاب هیپا یسهیدر مقاکار رفت؛ همان گروه به یسازیغن لیتحل یمشترک برا ی
ه هر دو گرو یمارون آآزم طیشرا واجد یهاژن بیاز ترک نهیزمبود، پس یگروهنیذاتاً ب هسیمقا نی(، از آنجا که ایآلودگ
ارسال و صحت اعمال آن  DAVIDکل ژنوم( به  فر شی)نه پ یسفارش ینهیزمموارد، پس یشد. در تمام لیتشک ینیبال
 .شد دییابزار تأ نیا یشده در خروجگزارش Pop Totalمقدار  قیاز طر
 یهامل ژنفهرست کا یهیبر پا ،یلطو یهسیاز شش مقا کیهر  یبرا (PPI) نیپروتئ-نیکنش پروتئهمرب یشبکه 
 (Szklarczyk et al., 2023) ۰/۱۲ ینسخه STRING (string-db.org) گاهیپادر  سهیهمان مقا دارمعنی DAS یدارا

ون دب ،(ium confidencemed) ۴/۰ا برابر ب ۱حداقل نانیاطم ازیامت .شد استخراج گاهیپا نیا فر شیپ ماتیتنظ براساس
Bos انتخاب گونهبا  سهیمقاهر  دارمعنی یهاژنبه  صرفاً محدود و یخارج از فهرست ورود ۲یگر اضافتعاملافزودن 

taurus یسازیزمون غنآهر شبکه با  یداریمعن .محاسبه شد PPI یداخل STRINGیهاالیتعداد  یسهیمقا یهی، بر پا 
در  داریمعن DAS یدارا یهاژن نینهمچ .شد یابیاندازه، ارزهم یتصادف یشبکه کیار در انتظورد عداد مشده با تمشاهده
هیحاش (Shen et al., 2023) ۰/۴ یسخهن AnimalTFDB (https://guolab.wchscu.cn/AnimalTFDB4) گاهیپا
  .شوند ییها شناساآن انیم یاحتمال (TFs) یسیرونو یفاکتورها تا شدند یسینو

 یآمار یداری، سطح معن(ΔPSI) ثرا یاندازه: شامل اریمع از چهار یبیترک یهیپا بر فردمن یهاژن یبندتیاولو 
(FDR)، ( انجام یعموم رایبس یرهایمس یابر کمتر تی)با اولو ریمس بودن یو اختصاص یمتوال یزمان نقاط در حضور تداوم
 یعنی) در شبکه دیکاندژن  ( هرDegreeاتصال ) یدر دسترس بود، درجه STRING یشبکه یکه داده یدر مواردشد. 
 ی)اندازه یاصل اریمع چهاردر کنار  یریتفس یلین شاهد تکموانعبه (شبکه یهاگره ریآن ژن به سا میمستق یهاالیتعداد 
 .( در نظر گرفته شدریمس دنوبیو اختصاص یآمار یداریعنم ر، تداوم حضو اثر،

 یافزارنرم یهاز بستده تفابا اس منتخب شیرایپ یدادهایرو :سازی نتایجمجسم

rmats2sashimiplot (https://github.com/Xinglab/rmats2sashimiplot) اساس سطوح  برPSI آمده از دست هب 
rMATS-turbo  یارهینمودار دا شدند.تجسم (Circos plot) یادهادیرو یژنوم عیتوز AS یبا بسته R 

circlize (v0.4.18) (Gu et al., 2014) م شد. نموداریرست Sankey یبا بسته یعملکرد ریمس-ارتباط ژن R 
networkD3 (v0.4.1)  (Allaire et al., 2017) شد.  ساخته 

 ثبح نتایج و
 ونیلیم 8/۲۶ نیانگی. به طور مندگرفت قرار لیتحل و هیتجز مورد نمونه ۲۰ به متعلق خوانش ونیلیم ۴/۵۳۶ مجموع، در
-هم تیبا موفق هاخوانش از ٪۳/۹۶ تینها در .بودند خوانش ونیلیم ۶/۳۲تا  ۱/۱۵از  یابازه شامل کهمونه، ر نر هد خوانش

  بود. ریمتغ ٪8/۹۶ تا ٪۱/۹۵مختلف از  یهادر نمونه یترازهمدرصد  .دندش تراز

روز  ،ینیگروه بال کیدار را به تفکیمعن پیرایشی یدادهایرو تعداد ۲جدول  :یردن فدروجفت شده  یطول تحلیل

 ۳۴)آور در گروه تاب DAS دادیرو ۵۷ ،یزمان یشده در طول دوره جفت یطول لیلش تحشدر  .دهدیمشان را ن ASو نوع 

                                                 
۱minimum required interaction score  
۲ Additional interactors = none 

https://github.com/Xinglab/rmats2sashimiplot


 

 

 نیب یواحدکیاختوف  .ندشد ییشناسا( کتایژن  ۲۳متعلق به  داد،یرو ۲۳و گروه حساس )( کتایژن  ۳۳متعلق به  داد،یرو
و  ۳جداگانه )روز یزمان ینقطه دو در SRSF7مستقل ژن کرار از ت یآور ناشگروه تاب یکتای یهاو ژن دادهایروکل تعداد 
  .ندبود IR مورد ۶و  A3SS مورد A5SS، ۶ مورد MXE، ۱۳ مورد SE، ۳ مورد ۲۹ شامل کل رویدادها است.( ۱۵روز

دو  نیب یژن مشترک چیه، (|ΔPSI|و  FDR) یآمار یهاپس از اعمال آستانه DAS دارای یهاژن ییدر فهرست نها
بر  افتهی نیکاموً مجزا بود. ا ریدرگ یهاژن تیز نظر هوروه ادو گ یشیرایپاسخ پ گر،یبارت دعبه .مشاهده نشد ینیبال گروه
 .ستیدو گروه ن یانهیزم یستیدر پاسخ ز یتفاوت واقع یدهندهشده است و لزوماً نشان اعمال یآمار یهاآستانه یهیپا

  کم( باشد. یهمونمحدود مطالعه )با توجه به حجم ن یاراز توان آم یناش یحدعدم اشتراک ممکن است تا  ینا بخشی از
 به هفتمتعداد در روز  نیا .(رویداد ۲۴) شدهده مشا یپس از آلودگ سومروز در  DASتعداد  نیشتری، بآورتابدر گروه 

 بود سوم روز نصف برابر ابیتقرکه  ظاهر شد پانزدهمز رو رد DAS از موج محدود کیسپس و  دیرس طور کامل به صفر
ز ما روا ،بود A3SSو  SE یدادهایرو شامل مدتاع سوم. روز متفاوت بود سومبا روز ن روز یا دادینوع رو ترکیب .(رویداد ۱۰)

ژن  ؛بودندقل نوً مستدو موج پاسخ کام نیدر سطح ژن، ا ل،حانیبا ا بودند. RIو  MXEبیشتر رویدادها از نوع  پانزدهم
SRSF7  درگیری مجدد ندهدهنشان  تواندمیکه  شد دارمعنیطور مستقل به( پانزدهم و روز سوم )روز یزمان یدو نقطهدر 
از  DAS یدادهایروتعداد  در گروه حساس باشد. یب متفاوتو ترک با شدت اول ه در موجشد فعال شیرایپ نیاز ماش یبخش
 یزمان ینقطه چیبدون آنکه در ه افت،یکاهش م پانزدهدر روز رد مو ۴و  هفتممورد در روز  ۳به  سوممورد در روز  ۱۶
  .طور کامل به صفر برسدبه

و  هیاول یمنیپاسخ ا یزمان یآور، با الگوو تاب حساس دو گروهدر هر  لودگیآپس از  سومدر روز  DASتعداد بالاتر 
 مختلف )از جمله ییایباکتر یهاعفونت کهد نادادهنشان گاو  یدارد. مطالعات رو یخواناز عفونت هم یناش یلش سلوتن
 یرهایبا مس راتییتغ نیو ا شوندیم DAS شیو افزا پتومیگسترده ترانسکر ییو ورم پستان( باعث بازآرا سیبرکلوزپاراتو
 ,.Asselstine et al., 2022; Badia-Bringué et al., 2024; Vanzin et al) اندمرتبط زبانیالتهاب و پاسخ م ،یمنیا

. باشنداسترس  طیبا شرا یو سازگار هازوفرمیتنوع ا میتنظ یبرا زبانیم عیاز پاسخ سر یبخش توانندمی راتییتغ نیا .(2025
 امهبرن ینسب تیه تثبدهندنشان ممکن است که ابدییکاهش م DAS، تعداد (مپانزدهو  هفتم ی)روزها یماریب شرفتیبا پ
از پاسخ  یبخش سوم احتمالادر روز  DAS شیاز آن است که افزا یحاک ینیمشابه در هر دو گروه بال یلگو. اباشد شیرایپ

گزارش  یمنیدر پاسخ ا همم یمیتنظ سمیمکان کیعنوان به AS و،گا یعفون یهایماریب ریسا رد به عفونت است. یعموم
 ۲۴بر RNA-seq یتچندباف یهاداده از استفاده با نیتاهلش یگاوها مویوا ومیکوباکتریما یرو یادر مطالعه ت.اسشده 
شد که با  ییشناسا یژژنوم و غده بزاق ،یطیدر خون مح بیترتآلوده و سالم به یگاوها نیب DAS ۶8و  ۱۵۰، ۱۱۹ نمونه،
 یگاوها پتومیترانسکر یدر بررس (Li et al., 2022). داشتند یاردیمعن یهمبستگ شدهانیب زیامتم شیرایپفاکتور  ۹۲
 یرهایدر مس یکه به طور قابل توجه دنشد ییشناسا ژن ۱۶۲۱ به مربوط DAS ۲۲۱۲ ،ینیلاب تحت ورم پستان به مبتو
 .(Yang et al., 2022) ددنبو هشد یغن یو التهاب یمنیا

غالب مورد در گروه حساس( بود.  ۷آور، مورد در گروه تاب ۱۵در روز سوم ) ژهیوبه SEغالب در هر دو گروه،  DASنوع 
ژنوم  در نیگزیجا شیراینوع پ نیترعیشا SE شده است. بیاندر سایر مطالعات نیز  ،رویدادها اعنوا رینسبت به سا SE بودن

 یاز الگوها یکیعنوان به زین یگاو یهاو در پاسخ به عفونت (Chacko & Ranganathan, 2009) دوشیگاو محسوب م
 یاز معمار یبازتابتواند می حاضر یهادر داده SE یغلبه .(Wang et al., 2016) گزارش شده است AS راتییغالب تغ
 دانست. توسط میزبان LSDVپاسخ به  یصاصاخت یژگیورا  آن انتومیو ن باشددر ژنوم گاو  شیرایپ یکل



 

 

 DAS ۵۷ ناییم از انجیام شید.  ۱ متعیارف ژن نامبر اساس   DAVIDگاهیدر پا  KEGGیعملکرد یسازیغن لیتحل
  انتشیار Ensembl(ARS-UCD2.0  یسیینو هیحاشی یدر نسیخه فعلی نام فاقد یهادو مورد متعلق به ژن ،شده ییشناسا
در هیر  داریمعنی یهیاتعیداد ژن با توجه به .شدند یمستثن DAVID لیتحل یورد از ورودم دو نیرو ا نیاز ا .بودند( ۱۱۶
تنهیا در گیروه حسیاس )در روز سیوم(  .دینرسی یآمیار داریمعنی یجهیبه نت وارددر اکثر م ریمس یسازیغن لیتحل سه،یمقا
منفرد بیر  یهاژن یبندتیبر اولو یستیز ریتفس یتمرکز اصل ت،یمحدود نیشدند. با توجه به ا ییاسانشر دایمعن یرهایمس
 جام شد.ان هاروش ی توصیف شده در بخش مواد وهعیارهای چهارگانم یهیپا
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Table 2- Types of significant DAS events by clinical group, sampling day and type of trimming 

 گروه 
group 

 روز پس از الودگی

Day After 

infection 

A3SS A5SS MXE IR SE کل 

total 

 اسحس
susceptib

le 

3 0 3 1 5 7 16 
7 0 1 0 0 2 3 

15 0 3 0 0 1 4 
 آورتاب

resilient 
3 6 3 0 0 15 24 
7 0 0 0 0 0 0 

15 0 3 2 1 4 10 
 .ز مربوطه استروه/رودر گ( ΔPSI|≥0.10|و  FDR<0.05 یاز آن نوع خاص )بر اساس آستانه دارمعنی یشیرایپ دادیعدم وجود رو یجدول به معنا نیدر ا مقدار صفر

A value of zero in this table indicates the absence of a significant splicing event of that specific type (based on the thresholds 

FDR < 0.05 and |ΔPSI| ≥ 0.10) in the corresponding group/day. 

 ۱ )اتوزوم کروموزوم گاو ۳۲ دئوگرامیا ،یرونیب یحلقه .است شده ائهرا ۱ شکل در داریمعن یهاDAS یانداز ژنوم چشم
 ،یانییم یحلقیه .دهیدیمرجع نشیان می ژنوم در کروموزوم هر یواقع طول یهیرا بر پا (ییایکندروتیم نومژو  X، Y ،۲۹ تا
 به حساس یهاامد در شده ییشناسا یها DAS یارب .دهدیم نشان نقطه با را DAS دادیرو ۵۷از  کیهر  قیدق تیموقع
و سیوم  یهیاروز بییترت بیه آورتاب دام یبرا و قرمز و ینارنج ،یصورت یهارنگ با پانزدهم و هفتم ،سوم هایروز بیترت

 یداخلی حلقیه .(نداشیت وجیود DAS آورتاب دام هفتم روز)در  ندشد یگذارعومت ینوتیز و رهیسبزت یهارنگ با پانزدهم
 و (صفر ) دیسف تا (ادیرمق نیتریمنفبرای ) رهیت یبآ از پیوسته یرنگ فیط اب را DASهر  (|ΔPSI|شدت و جهت اندازه اثر )

تنظیم شده  همطالع نیا یهاداده یواقع یهباز با متناسب اس رنگیدهد. این مقینشان می (مقدار نیترمثبتبرای ) رهیت قرمز
 و اسیت یآلیودگ از شیپی روز به نسبت یآلودگ از پس قطعه آن داشتنگه شیافزا یدهندهنشان ΔPSI تبمقدار مث است.
 .است یآلودگ از شیپ به نسبت یآلودگ از پس هقطع آن شتریحذف ب یدهندهنشان  ΔPSIیمنف مقدار

                                                 
۱ Gene Symbol 



 

 

 
: یانیم یهگاو؛ حلق یها: کروموزومیرونیب یحلقه .جفت شده به تفکیک گروه بالینی و روز پس از آلودگیطولی  در تحلیل DAS ومیع ژنتوزیای نمای دایره -1شکل

بود(؛  DASفاقد  آورر گروه تابد ۷؛ روز۱۵=روزیتونیز ،۳=روزرهیآور: سبزت؛ تاب۱۵، قرمز=روز۷=روزی، نارنج۳=روزیگروه و روز )حساس: صورت اساسبر  شدهیبند، رنگDASهر  تیموقع
 ( تا قرمز )مثبت(.ینف)م یآب فی( با طΔPSIاثر ): اندازهیداخل یحلقه

 Figure 1- Circos plot of the genomic distribution of DAS events in the paired longitudinal analysis, stratified by 

clinical group and post-infection days. Outer ring: bovine chromosomes; middle ring: DAS positions, colored by group and 

day (susceptible: pink = day 3, orange = day 7, red = day 15; resilient: dark green = day 3, olive = day 15; no DAS at day 7 in 

resilient animals); inner ring: effect size (ΔPSI) on a blue (negative) to red (positive) scale. 

 

 یهمپوشان الگو، نیمهمتر .شدند ییشناسا یعملکرد ریمس یدارا ژن ۱۱، آورتاب یهادر دام یسوم پس از آلودگدر روز 
 وژنزیب و RNA بیتخر در XRN2 سوزوم،یاسپو ریدر مس NCBP2 و SRSF7 .بود RNA پردازش نیماش یهاژن
 در بیترت به USP25 و BANK1، HCST یهاژن نیعووه بر ا شدند. ییشناسا بوزومیر در MRPS15 و بوزومیر



 

 

 ریو مس یعیطب یکشنده یهاسلول توسط شدهیانجیم یسلول تیدر سم ،Bسلول  رندهیگ دهیگنالیس یرهایمس
 هرپس یسوریو تونعف ریمس در SRSF7 نینهمچ .نداست مشاهده شد یمنیا ستمیس ایکه مرتبط IL-17 یدهگنالیس
از  در روز پانزدهم، .دنش ییشناسا گروه نیا در یداریمعن پیرایش دادیرو چیدر روز هفتم ه .داشت حضور زین ۱ مپلکسیس
 نیدر ماش رییتغ یداریپا انگریباند وتمی که دارد حضور سوزومیاسپو ریر مسد  SRSF7همچنان ،شده ییژن شناسا ۴ انیم
 ،توزی)اندوس یمنیا پاسخ و ییغشا کیتراف با مرتبط ریمس نیود که در چندب  DNM2روز نیغالب اژن  .باشد شیاریپ

 – یاهستهانتقال  و mRNAنظارت بر  یرهایدر مس UPF3A ،نی. همچندش یغن (ییایو تهاجم باکتر توزیفاگوس
از آن است که پاسخ  یحاک اهتهافی نیا شد. ییاساشن نیکرومات ییباز آرا ریدر مس BAZ1A ژن .دیظاهر گرد یتوپوسمیس

 لیمتما mRNA و نظارت بر توزیفاگوس توز،یاندوس میبه سمت تنظ شتریب بیماری یدر مراحل بعد آورتاب یهادام پیرایش
 نآزمو حیتصح از پس یآمار سطح در رهایمس نیا از کی چیه ،یورود یهابا توجه به تعداد محدود ژن .(۲ شکل) شودیم
 .شدندها گزارش ژن یفیو توص یمنظور مرور عملکردشده صرفاً بهارائه یسینو هیحاش رو نیا از ؛بودندن داریمعن گانهدچن

 سمیو متابول یذات یمنیا ،یکولیوز کی/ترافتوزی، اندوسRNA تیفیکنترل کحول محورهای  آورتابهای گروه مسیرغالبیت 
 بود.

 
های ، به تفکیک روز پس از آلودگی. ضخامت هر پیوند متناسب با تعداد ژنآورتابدر گروه نی شده تی غزیس هایمسیر با DAS باطرتا ی سانک نمودار -2 شکل

 .و مسیر است ینویسحاشیه مشترک بین هر
Figure 2- Sankey diagram illustrating the relationships between genes with DAS and their enriched biological 

pathways in the Resilient group, stratified by post-infection day. Link thickness is proportional to the number of 

shared gene–pathway annotations. 



 

 

 در نظر گرفته برجسته یدایکانددو عنوان به DNM2 و SRSF7، آورتابگروه  شناسایی شده در یهاژن یتمام انیم از
ژن  .ب شیدانتخیا پیاتوژن ی/پاکسیازورود یرهایبیا مسی یاختصاص ارتباط لیدل به  DNM2 (ΔPSI=-0.352)ژن . دشدن

SRSF7 (ΔPSI=0.301, 0.339)  و( پیانزدهمو  سیومجداگانیه )روز  یزمیان یو نقطهدر ددار یمعنتکرار مستقل  لیدلبه 
 شیرنگ قرمز پ. است شده هداد نشان ژن دو نیا یمیشاس نمودار ۳ شکل در. شد انتخاب یروسیبا عفونت و میارتباط مستق
 بانیپشت یهاخوانشتعداد  (arc) وندیهر پ یعداد روا. دهندیم شیمارا ن یپس از آلودگ یرنگ نارنج ( و-۵)روز  یدگاز آلو

  سیطوتشیده محاسبه  هیر نمونیه، مقیدار یشده بیرادرج IncLevel مقدار .دهندیمربوطه را نشان م شیرایپجانکشن 

rMATS-turbo  را دادییور هر یاصل زوفرمیا دو نترونیا-زونگا ساختار ل،پان هر ریز یمودارهان. نمونه استان هم یبرا 
  .(اندنشان داده شده دارجهت یهافلش با هانترونیا و توپر لیمستط صورتبهها )اگزون دهندیم نشان
 یسیرونو فاکتور یسازفعال طریقز ا را I نوع نترفرونیا خسپا ،AS میخود در تنظ کیکوسعووه بر نقش   SRSF7ژن
 یگروه ینهیبه انیب رد همچنین .شودمی یروسیضد و یمنیا ارتقای سببو  کندمی تیتقو( IRF7) ۷ نترفرونیا یمیتنظ
 KMT5aفراز سیانتر لیمت ستونیه . این ژن در همکاری بادارد نقشدر ماکروفاژها  نترفرونیبا ا شونده کیتحر یهااز ژن
اسیت  GTPase ییکDNM2  ژن .(Scott et al., 2023; Scott et al., 2024) دهدبهبود می را Iنوع  رونرفتنیپاسخ ا

 کییافدر تر مشیارکت لیدلبیهایین ژن . کنیدیم فایا یاسکلت سلول میو تنظ توزی، اندوسءغشا یدر بازساز یدیکه نقش کل
 باشید داشیته تییاهم زییپیاتوژن ن-زبیانیو تعامیل م یمنییمرتبط با پاسیخ ا یندهایدر فرآ تواندیم ،زتویو اندوس یکولیوز
(Durieux et al., 2010; Goret et al., 2025)تهوابس توزیاندوس ریاز مس یگاو یروزهتب سه  روسیوان مثال . به عنو 
 شودیم زبانیم یهاوارد سلول pHوابسته به  یبه روش (شودیم کد  DNM2 که توسط ینی)پروتئ ۲ نینامیودو  نیکوتر با
(Cheng et al., 2012) .میتنظ یدیکل یمحورها ،یآلودگ از پس آورتاب واناتیح که باشد آن انگریبتواند می هاافتهی نیا 
 .کنندیم فعال شدهکنترل صورتهب را پاتوژن ورود و شپیرای

 
 

ش از آلودگی و ربوط به پیرنگ قرمز م خام.های نشخوابر پایه پوشش واقعی  MXEرویداد  DNM2و  A5SSرویداد  SRSF7 :هایژن نمودار ساشیمی -3 شکل

 محاسبه PSI هر نمونه، مقدار یشده برادرج IncLevel ؛ مقدار است. مربوطه شیرایپجانکشن  بانیپشت یهاخوانشبیانگر پیونددهند. اعداد روی هر یشان مجی پس از آلودگی را نرنگ نارن
: هانترونیتوپر؛ ا لیها: مستط)اگزون دهدیرا نشان م یشیرایپ دادیرو یاصل زوفرمیدو ا نترونیا-تار اگزونهر پانل، ساخ ریز اردومن نمونه است. برای همان rMATS-turboوسط شده ت

 (.دارجهت یهافلش

Figure 3- Sashimi diagram of the genes: SRSF7, event A5SS and DNM2, event MXE based actual raw read 

coverage. Red indicates pre-infection samples, and orange indicates post-infection samples. The numbers on each arc represent 

the number of supporting splice junction reads for the corresponding event; the IncLevel value shown for each sample is the PSI 

(Percent Spliced-In) value calculated by rMATS-turbo for that sample. The diagram below each panel shows the exon-intron 

structure of the two main isoforms of the splicing event (exons: solid rectangles; introns: directional arrows). 

 



 

 

، از نظر DAS یدادهایرو شتریه گروه حساس، عووه بر تعداد بک دهدیروز سوم نشان م یدادهایرو ترقیدق یبررس
 هیحاش یژن دارا DAS، 8 دادیرو ۱۶ روز از نیا در .است عمل کرده آورتابگروه از  ترگسترده زین یستیز یرهایتنوع مس
 ،SRSF10 شامل RNAپردازش  و شیرایپ نیماش ابط بتمر یهاژن .(۴ شکل) ندشد ییشناسا یعملکرد یسینو

HNRNPK، سوزوم،یاسپو ریدر مس PAPOLA نظارت  ریمس درmRNA وXRN1 بیو تخر بوزومیر وژنزیب یرهایمس در 
RNA داشتند قرار. RPS24 ژن  .شد ییشناسا ۱۹ دیکوو-روسیوکرونا یماریو ب زوموبیر یرهایمس درJMJDIC ریمس در 
حضور ی زیست ریمس ۴۷و  ۱۷در  بیرتبه تنیز   SOS2وAPC  دو ژن و گرفتدر سرطان قرار  یسینوورنادرست  میتنظ
برنامه  ترهآرایی گستردازب یدهندهنشان تواندمی والگ نیا .مربوط بود یسلول دهیسیگنال یهاکه عمدتاً به دسته یافتند
 یرهایمس برخی و ترجمه ،شیرایپ نیماش میان تنظمزمه که باشد حساس یهادام در عفونت هیدر مراحل اول پیرایش
 .ردیگمی بر در را دهیسیگنال
آنان که از می ماند یژن باق سهو تنها  افتیکاهش  داریعنم شیرایپ رییتغ یدارا یهاتعداد ژن ،گروه نیروز هفتم ا در
 ینقطه زمان نیتا ا شیرایپ نیدر ماش رییتداوم تغ انگریب که احتمالا حضور داشت سوزومیاسپو ریمس در  RBM25نژ ،ها
 .است
 نیا .شد یسینو هیحاش  RAB5Aژن  کیمورد فاقد نام متعارف( تنها  کی) DAS یدارا ژن ۴ نیروز پانزدهم از ب در 
 ن،یوازوپرس توسط شدهمیتنظ آب بازجذب توز،یروسفا فاگوزوم، ز،وتیساندو ،یتوفاژی، مRas دهیسیگنال یرهایمسدر  ژن

 نیا. بود یغن سل و ازیبیآم سالمونو، نتعفو(، متعدد یهایماری)ب یعصب لیتحل یرهایمس ک،یفرووتیآم یجانب زاسکلرو
 پاسخ و ییغشا کیافتر محور ،پانزدهم روز در ،(مورد۳) فتمه روز در DASتعداد  کاهش از پس که دهدیم نشانیافته 
  .مجدداً برجسته شده است  RAB5Aژن حول یمنیا

، PAPOLA ،RPS24 ،XRN1 شیامل ژنپینج  در گیروه حسیاس، منفیرد یهیاژن یبنیدتیوولا یارهایمعاساس  بر
HNRNPK  و  RAB5Aیمیساشی نمیودار ۵شیکل در  .شیدند انتخاب یستیز ریتفس یبرا دهایکاند ترینبرجستهعنوان به 

پس از  یو رنگ نارنج( -۵)روز  یاز آلودگ شینگ قرمز پر ساشیمی قبل، نمودارمطابق  نشان داده شده است. های فوقژن
یمربوطیه را نشیان می شیراییجانکشن پ بانیپشت یها( تعداد خوانشarc) وندیهر پ ی. اعداد رودهندیم شینماا ر یآلودگ
 همیان نمونیه اسیت. یبرا rMATS-turboشده توسط محاسبه دارهر نمونه، مق یشده برادرج IncLevelمقدار  .دهند
 لیصورت مسیتطها به)اگزون دهندیرا نشان م دادیهر رو یلاص زوفرمیدو ا نترونیا-ار اگزوناختس ل،هر پان ریز ینمودارها
 اند(.شدهدار نشان داده جهت یهابا فلش هانترونیتوپر و ا

XRN1 (ΔPSI=0.409 )بیتخر ریمس در RNA  بیا تخرباین ژن  .شدغنی mRNA جلوگیری از و زبانیم 
با وجود  HNRNPK .(Liu et al., 2021) کندیم فایا A یآنفولانزا روسیو ریدر تکث یمثبت قشن بتا نترفرونیا یسازفعال
 یشواهد عملکرد و سوزومیاسپو حضور در مسیر لیدلبه ،نسبت به سایرکاندیدها (ΔPSI=-0.149) رتاثر کوچک اندازه
 یهاروسیوسط وت طور گستردهبه زیرا ؛دارد زبانیم شیرایپ میدر تنظی انقش شناخته شده. این ژن انتخاب شد مستقل

اند نشان داده نیشیمطالعات پتر به طور اختصاصی .(Begg et al., 2025) ردیگیقرار م یمختلف هدف دستکار
HNRNPK نیو همراه با پروتئ میطور مستقبه NS1-BPیآنفلوانزا روسیو یهارونوشت شیرایپ ی، الگو A یم میرا تنظ

مرتبط با پاسخ  یهاژن انیب ژن نیا نیهمچن .(Thompson et al., 2018) است یضرور روسیو نیا ریتکث یو برا کند
 RAB5A .(Liu et al., 2023) کندیم میتنظ یسیرونو یفاکتورها شیرایپ یالگو یگریانجیم قیرا از طر یالتهاب
(ΔPSI=0.401) این  .دش یسینوهیحاش( سالمونو عفونت فاگوزوم، توز،یوژن )اندوسپات ی/پاکسازورود متعدد یرهایدر مس



 

 

تب سه  روسیو اند کهمطالعات نشان داده است که در تنظیم ترافیک غشایی داخل سلولی نقش دارد. GTPase یک ژن
 هاکروتوبولیم و Rab5 ،Rab7به  . این مسیرکندیاستفاده م ۲ نینامیو د نیکوتروابسته به  توزیاندوس ریمس از یروزه گاو

در ماکروفاژها کاهش  Rab5 یکل انیب ،یگاو سیدر عفونت پاراتوبرکلوز چنینهم .(Cheng et al., 2012) رداد ازین
نشان تمشاهدا نیا .کندیم دایپ شیافزا یداریطور معنبه سیپاراتوبرکلوز یآن با باکتر یابیمکانهم کهدرحالی ،ابدییم
 است ییایو به عفونت باکتراگ ایمنی در پاسخRab5/Rab7 ریمس قیطر از پاتوژن یسلول درون کترافی اختول دره دنده
(Wherry et al., 2023).  

عنوان به یمطالعات قبل رداین است که  (RAB5Aو  XRN1 ،HNRNPK) شده ذکر هایژننگته قابل توجه در مورد 
 روسیتوسط و XRN1. اندشده یمعرف، کنندیخود استفاده م ریچرخه تکث شبردیپ یها برااز آن هاروسیکه و یزبانیاهداف م
 IRES یکننده میتنظ عنوان فاکتوربه HNRNPK، (Liu et al., 2021) ینترفرونیسرکوب پاسخ ا یبرا Aآنفلوآنزا 

 نیچند یهمانندساز یهاکمپلکس و سازماندهی تیدر تثب RAB5Aو  (Liu et al., 2020) یگاو یتب برفک روسیو
این  د.رنیگیاستفاده قرار مءسومورد  (Cao et al., 2025) از طریق مسیر ترافیک ویزیکولی RNAدارای ژنوم  روسیو

 .سازدمطرح  LSDV یط زبانیم شیرایپ میرا در تنظ یمشابه ینقش بالقوه تواندیافته می
این ژن  .داشتقرار mRNA  نظارت ریمس در، این تحلیلاندازه اثر  نیبزرگتر با PAPOLA (ΔPSI=0.822)ژن  
 در را یسلول یمیتنظ یهابرنامه تواندینامنظم م انیب با ،mRNA یداریپا و ونیوسیآدنیپل کیبر نقش کوس عووه
بود که  یتنها ژنRPS24 (ΔPSI=-0.602 ) .(Guo et al., 2026) دهد رییتغ یتوجه قابل طور به مختلف یهابافت

 شناخته یزومبویر یهانیپروتئ به عنوان یکی از و داشت( ۱۹ دیکو-روسیوا)کرون یروسیو یماریب کی با میارتباط مستق
 زبانیم جمهتر نیماش یو بازساز یروسیو یهانیترجمه پروتئ لیتسه یبرا هاروسیو جیاهداف را یکی از شود. این ژنمی
 . (Li, 2019) است
 یداریوجیود معنی با SOS2 (ΔPSI=0.166, FDR = 0.0003) و APC (ΔPSI=0.283, FDR = 0.022 )ژن  دو
 ریهیا مسیداشیتند و در ده یاثیر کیوچک انیدازه ژن دو نییا .شیدند گذاشیته کنیار دهاییکاند فهرست از ،یقو اریبس یآمار
 hubشیبکه ) یاهسیته یهاژن کیکوس یژگیوالگو  نیا .ندشد یسینوهیحاش( یعموم یهاسرطان)عمدتاً  یراختصاصیغ

genesاز  یعیوس فیدر ط ،یدهگنالیو س نیپروتئ–نیپروتئ یهابالا در شبکه درجه اتصال لیدلبه ایهسته یهاژن. ( است
 ییاتنهبه هانآ راتییو معمولاً تغ شوندیسرطان( ظاهر م یعموم یرهایمس ژهیو)به زایماریب یرهایو مس یسلول یندهایفرآ
 ,.Alam et al., 2024; Cheng et al)شیود  یخاص تلق پیفنوت ای یروسیپاسخ و کی یبرا یمدرک اختصاص تواندینم

2014; Ferrari et al., 2025). یاختصاصی یعنوان نشیانگرهادو ژن بیه نییا ،یکیولوژیبالقوه ب تیبا وجود اهم ن،یبنابرا 
 در نظر گرفته نشدند. LSDV خ بهپاس

ارتباط  و ردازش پاتوژنپ /، ورودRNA یرایشپ ینگروه حساس شامل ماش زیستی یهامسیر یتغالببه طور کل 
 آلاتنیماش میرمستقیغ ای میمستق یکاردست یهیفرض توانندنتایج می نیا .بود یروسیعفونت و یرهایبا مس یممستق
 یبرا که است یریتفس یاهیفرض نیا حال، نیا با .کنندمطرح  را روسیتوسط و نزبایم یلکویوز کیو تراف RNA شپرداز
ژن در گروه  ۲) در هر گروه بالینیی دیکل یهاژن محدود تعداد به توجه با و نشده یبررس میطور مستقبه LSD یماریب
  .است ندهیآ العاتمط در یتجرب یاعتبارسنج ازمندین (،وه حساسژن در گر ۵در برابر  آورتاب



 

 

 
های مشترک نند متناسب با تعداد ژآلودگی. ضخامت هر پیوبه تفکیک روز پس از  حساس، در گروه های زیستی غنی شده مسیربا  DASنمودار ارتباط  -4 لشک

 .سیر استو م annotation بین هر
Figure 4- diagram illustrating the relationships between genes with DAS and their enriched biological pathways 

in the suscept group, stratified by day post-infection. Link thickness is proportional to the number of shared gene–

pathway annotations 



 

 

 
 

بر پایه پوشش ،  A5SSیداد ور SE  ،RAB5Aرویداد  HNRNPKو   RI  ،XRN1 ، PAPOLAرویداد  :RPS24 هایژن نمودار ساشیمی -5شکل

؛  است. مربوطه شیرایجانکشن پ بانیپشت یهاخوانشبیانگر پیوندهر دهند. اعداد روی یشان ماز آلودگی را نپس جی رنگ قرمز مربوط به پیش از آلودگی و رنگ نارن خام.های خوانشواقعی 

 دادیور یاصل زوفرمیدو ا نترونیا-هر پانل، ساختار اگزون رینمودار ز نمونه است. برای همان rMATS-turbo طه توسمحاسبه شد PSI هر نمونه، مقدار یشده برادرج IncLevel مقدار
 دار(.جهت یها: فلشهانترونیتوپر؛ ا لیمستطها: )اگزون دهدیرا نشان م یشیرایپ

 
Figure 5 - Sashimi diagram of the genes: RPS24 event RI, XRN1, PAPOLA and HNRNPK event SE, RAB5A 

event A5SS, based on the actual coverage of raw reads. Red indicates pre-infection samples, and orange indicates post-

infection samples. The numbers on each arc represent the number of supporting splice junction reads for the corresponding event; 

the IncLevel value shown for each sample is the PSI (Percent Spliced-In) value calculated by rMATS-turbo for that sample. The 



 

 

diagram below each panel shows the exon-intron structure of the two main isoforms of the splicing event (exons: solid 

rectangles; introns: directional arrows) 

 
ه شیده نمیایش داد  ۶در شیکل  STRING هداد گاهیبا استفاده از پا نیتئپرو-نیپروتئ کنشبرهم یشبکه لیتحلنتایج 
با  رای محدودتدر روز هفتم شبکه و (P-value=0.001) الی ۷گره و  ۱۶ با ایدر روز سوم، شبکه حساس گروه یبرااست. 
 ۲۱ یدارا آورتابروز سوم گروه  یشبکه بودند. دارمعنیاری لحاظ آمکه از  شناسایی شد ( P-value=0.03) الی ۱ه و رگ ۳

 نشد. ییشناسا یالی چیهر دو گروه( ه ۱۵)روز هاسهیمقا ریدر سا .(P-value=0.07)نبود  دارمعنی ،الی ۴گره و 

 بیا XRN1 .حضیور داشیتند روز سوم دارمعنی یشبکه رد PAPOLAو  XRN1 ،RPS24 دیدر گروه حساس، سه کاند
 گیرید ایدیبه هر دو کاند ماًیو مستقایی شد شناس یمرکز یعنوان گره( بهDegree=3شبکه ) نیاتصال ا یدرجه نیبالاتر
(RPS24  وPAPOLAمتصل بود ). یهبکرشییز کییعنیوان  طور مستقل، بلکه در کنار هم به تنها به نه ادیسه کاند نیا 

مسییرهای غنیی مسیتقل از  ،ینییکنش پروتئبرهم یسه ژن را در سطح شبکه نیارتباط ا افتهی نیا شدند. ییاسمتصل شنا
 هاادییکاند ریبا سا یمیکنش نشان داد و ارتباط مستقبرهم SRSF10تنها با شبکه  نیدر هم HNRNPK .کرد دییتأ سازی

 .نشان نداد
توجیه داشیت کیه  دییحیال، با نییبیا ا .ی مشیاهده نشیددارنیعم یاشبکه یانهپشتو نیچن اهای کاندیدنبرای سایر ژ

 یهییپا ها بیربکهزیرا این ش .کندرا اثبات  یشیرایپ هایدادیرو یعلّ سمیمکان تواندنمیبه تنهایی ، PPI یشبکه یدارمعنی
حاصیل از  ختصاصیا یهاوفرمه ایزشوند و اطوعات مربوط بساخته میکامل  نیپروتئشده در سطح شناخته یهاکنشبرهم
AS گیرندرا در بر نمی. 

 یزمیان یشبکه در روز سوم و تداوم محدود آن در روز هفتم گروه حسیاس، بیا الگیو یدارمعنیتمرکز  ،یستیاز منظر ز
 یشییرایپ راتیییتغاز  یدهنده آن باشد که بخشنشان تواندیمشاهده م نیتاست. اراسهمگروه  نیتر اگسترده شیرایپاسخ پ
 ینییکنش پروتئمرتبط در سطح برهم یمجموعه کیکاموً پراکنده، در قالب  راتییتغ یجاشده در گروه حساس، بهمشاهده

 .است شتریب یمطالعات عملکرد دمنازیهماهنگ ن یمیتنظ یبرنامه کیوجود  یقطع دییتأ حال،نیرخ داده است. با ا
 



 

 

 
 

 کیهر گره (. ۳آور )روز و تاب( ۷و  ۳حساس )روز  ینیدر دو گروه بال DAS یها( ژنSTRING v12.0) نیئپروت-نیئکنش پروتبرهم یهشبک -6شکل 

 ( طبقرهیو غ یانیبهم ،یمتن علم داده،گاهیا)پ بانینوع شواهد پشت رانگیخطوط ب رنگ دهد؛یرا نشان م نیدو پروتئ نیشده بشناخته ای شدهینیبشیکنش پبرهم کیو هر خط  نیژن/پروتئ
 است. STRINGاستاندارد  یبندطبقه

Figure 6- Protein-protein interaction network (STRING v12.0) of DAS genes in the susceptible (days 3 and 7) 

and resilient (day 3) clinical groups. Each node represents a gene/protein, and each edge represents a predicted or known 

interaction between two proteins; edge colors indicate the type of supporting evidence (database, text-mining, co-expression, etc.) 

according to STRING's standard classification. 

 

 ،NR2C2ژن  هفییتداد  اننشیی( ۴.۰)نسییخه  AnimalTFDBداده  گییاهیاپ بییا DAS یدارا ژن ۵۷ یسییینوهیحاش 
ZNF410، BCLAF1، TFDP2، ZNF131، ZNF276 و MLX هویت فاکتور رون یدارا( ویسیTF )در لییتحل .بودنید 

 دارمعنیی دو فرآینید در یجیامیننب حیحپس از تص (هاژن کل از درصد ۱۲) ژن ن هفتای یرو ی بیولوژیکیفرآیندها یرده
قیرار  II میرازیپل RNAتوسیط  یسیمثبت رونو میتنظ و چهار ژن II مرازیلپ RNAتوسط  یسیرونو میتنظپنج ژن در  .شد
 نیهم یبرا KEGG لیدر مقابل، تحل .داشتند حضور ندیآفر دو نیا در TFژن  ۷ تمامیکه  هددینشان م ۳ول جد .داشتند
    د.وبینی نسولمت امقاو ریمس نویسی درحاشیه یدارا MLXو تنها  دینرس یدارینمع یجهیها به نتژن

 TF یهاژن یبرا یکیولوژیپردازش ب یرهایژن از مس یشناسیهست لیتحل -3 جدول
Table 3 - Gene ontology analysis of biological processing pathways for TF genes 

 های مربوطژن
Related genes 

 بنجامینی رامعی
Benjamini 

 تعداد
Count 

 فرآیند
Term 

ZNF276 .ZNF131 .TFDP2, MLX, 
ZNF410, 

0.0115 5 Regulation of transcription by RNA 

polymerase II 
 IIاز پلیمر RNAسط تنظیم رونویسی تو

BCLAF1, MLX, NR2C2, , ZNF410 0.0198 4 Positive regulation of transcription by 

RNA polymerase II 
 IIپلیمراز  RNAتنظیم مثبت رونویسی توسط 



 

 

از هفت ژن  کیچی. هآشکار کرد ه رامطالع نیا یاصل جینتا در کنار یمکمل یهیلا ،یسیرونو یفاکتورها لیلحتایج تن
 یسیفاکتور رونو تی( هوRAB5Aو SRSF7 ،DNM2 ،PAPOLA ،RPS24 ،XRN1 ، HNRNPK) یاصل دیکاند

. در مقابل، هفت علق بودندمتوژن پات یپاکساز ایمرتبط با ورود  یرهایو مس RNAپردازش  آلاتنیتاً به ماشنداشتند و عمد
 شیرایطور مستقل دچار پهستند که به یسیرونو یکنندهمیتنظ یهیاز لا یبخش تحلیل نیدر ا شدهییشناسا TFژن 
 یهیلا در زمان همطور همبه LSD ویروس اثر دهندهنشان تواندیمدو مجموعه  نیا نیب یاند. عدم همپوشانشده نیگزیجا
  باشد. زبانیژن م انیدستگاه ب یبالادست یکنندهمیتنظ یهیلا رد مه و ییاجرا

 نیمستقل ب یسهیهر گروه به عفونت، مقا یفردپاسخ درون لیعووه بر تحل :هیجفت شده پا ریغ یمقطع لیتحل

 این .استار وردرخب یاژهیو یستیو ز یشناختروش تیاهم( از یودگه آلاز هرگون شی)پ -۵روز  در آورتابحساس و  یهادام
 ییشناسا .سازد مشخص را گروه دو متفاوت ینیبر سرنوشت بال موجود شیاز پ یمولکول یهاتفاوت ریتأث تواندیم سهیمقا
۳۵۳ DAS که بخش  دهدین م( نشاروسیوواجهه با هرگونه م از شی)پ هیپا یسهیدر مقا کتاین ژ ۳۱8در  داریمعن
 و داشته باشد یفرد یمولکول /یکیژنت ینهیدر زم شهیدو گروه ممکن است ر نیب روسیدر پاسخ به و زیاز تما یتوجهقابل

 ،ژن انیو ب نیگزیجا شیرایپ یهاتفاوت دهندیکه نشان م ریبا مطالعات اخ افتهی نیا باشد.ن یماریبه ب یصرفاً پاسخ اکتساب
 یهابه عفونت آوری/تابمقاومت ای تیحساس سازنهیزم توانندیم (ییک ایمنگونه تحر پیش از هر) هیپا تیدر وضع یحت
در  سهیمقا نیا یهاDAS یژنوم عیتوز .(Nassiri et al., 2025; Rotival et al., 2019) دارد یخواند، همباشن یروسیو
-ARSژنوم مرجع  یهیاوم بر پموزروک ۳۲ دئوگرامیا (۱شکل  )مشابه یرونیب یهاست. حلق نشان داده شده ۷کل ش

UCD2.0 انگریب رنگ قرمز هد؛دیمکمل را نشان م یسهیمقا نیا داریمعن دادیرو ۳۵۳ تیموقع ،یانیم یاست. حلقه 
 گرنایب یگ آباند، و رنحساس داشتهبالاتر( در گروه  PSI) یداشت بالاترنگه ،یاز آلودگ شیاست که پ ییدادهایرو
 شیقرمز نما-دیسف-یآب یرنگ فیرا با ط ΔPSI، شدت ۱مانند شکل  ،یداخل یآور است. حلقهه تابر گروداشت بالاتر دنگه
 یاحتمال یانهیزم یهاعنوان تفاوتاند، بهبوده متفاوتدو گروه  نیب زین یاز هرگونه آلودگ شیپ که دادهایرو نی. ادهدیم
آن قطعه در  شترینگهداشت ب یدهندهنشان ΔPSIثبت مدار . مقشوندیمطرح م یماریبه ب یآور/تابتیرتبط با حساسم

 نسبتآور آن قطعه در گروه تاب شترینگهداشت ب یدهندهنشان ΔPSI یآور و مقدار منفگروه حساس نسبت به گروه تاب
 به گروه حساس است.

های دارای ژن ا بهصرف اهتفاوت نین داد که ااشن هیپا یسهیدر مقا DAS یدارا یهاکامل ژن رستفه میمستق یبررس
خیص پاتوژن و تشویزه به یذات یمنیا یرهایمسکلیدی  یاجزا به طور خاص ، بلکهشوندمیلولی محدود نکارکرد پایه س
 . رندیگیدر بر م زیرا ن دهی اینترفرونیسیگنال

اقد نام ف که مدبدست آ ENSBTAG00000006851 (ΔPSI=-1) نژ متعلق به ثراندازه ا ینرگترزبآور در گروه تاب
-=CLEC4D (ΔPSIژن  د.نشان دادنیرایش بالاتری در این گروه چندین ژن مرتبط با ایمنی ذاتی سطح پ می بود.رس

 نیلکت یهاندهریگدر  Dectin-2 خانوادهریاز ز یعضو شود،یشناخته م زین BDCA-2 ای CD303 یهابا نام که (0.977
 ,.Ma et al) شودیم انیب کیتیدندر یهاو سلول هاتیمونوس ها،لیوتروفنمله از ج یدیلوئیم یهاوللس در  و است Cنوع 

 یک   IFI47 (ΔPSI=-0.734)ژن رین اندازه اثرهای مشاهده شده را به خود اختصاص داد. این ژن یکی از بزرگت (.2025

 GTPaseگاما است نترفرونیشونده با ا القاء (Meunier & Broz, 2016).  گونه  ومیآو ومیکوباکتریمادر بیماری
 گزارش شده استبا مقاومت  مرتبط QTL این ژن عنوان کاندید موقعیتی در نواحی گاوی سیپاراتوبرکلوز

(Mallikarjunappa et al., 2018). ن ژNMI (ΔPSI=-0.667) کی ISG میتنظ ام،یانتقال پدر  است که ییالقا 



 

 

این  دادن با هدف قرارانسانی  ویروس سیتومگالوویروسکه جالب توجه است ارد. د نقش یروسیضد و یهاو پاسخ یسیرونو
دار معنی DASدو  CASP1 ژنرای ب  (Feng et al., 2023; Xu et al., 2018).هددرا کاهش می IFN-γژن  پاسخ 

(ΔPSI=-0.316,-0.238) از نوع SE .زش هسته اصلی اینفومازوم متعارف و مسئول پردااین ژن  شناسایی شدIL-1β  و
در ، اما آور داشتندروه تابدر گ یبالاتر یاز آلودگ شیداشت پنگهکور های مذژن .(Fu et al., 2024) القای پیروپتوز است
سطح  STAT1 (ΔPSI=0.271) ،IFI27L2 (ΔPSI=0.308)،CD163  (ΔPSI=0.286) هایگروه حساس، ژن
ف و هد کندیمایفا  ینترفرونیپاسخ ا /JAK-STAT ریدر مس یمحور نقش STAT1 ژن .نشان دادندنگهداشت بالاتری 

 .(Liu et al., 2026; Ma et al., 2019) ردگیقرار می هرپسو هال ساهای گاوی از جمله در ویروس بردی فرار ایمنیراه

د دوحماین ژن با  از یک سو .دارد دوگانه نقش یذات یمنیدر پاسخ ا که است ISG یک IFI27L2 (ΔPSI=0.308)ن ژ

 Lucas) کندیکمک م زبانیم یروسیو ژها(، به دفاع ضدوفاو ماکرها خاص )مانند نورون یهادر سلول روسیو ریکثردن تک

et al., 2016)  دیتول شیبا افزااز سوی دیگر در شرایط التهابی و ROS یکمک م یگسترش التهاب عصب به ییایوکندرتیم
 نیپروتئ کی و  (Hb) نیهموگلوب یکنندهجمع یرندهیگ CD163 (ΔPSI=0.286)  ژن. (Kim et al., 2025) کند
  .(Etzerodt & Moestrup, 2013) ش داردنق یهابلتدر پاسخ ضد ا میرمستقیبه طور غکه  ماکروفاژ است یاصاختص
 یاجزا در یانهیزم پیرایشی یهاتفاوت بیانگر تواندمی ،دمآبدست  LSDروس که قبل از مواجهه با وی پایه مقایسه ایجنت
 .دشاب ینترفرونیا دهیسیگنالپاتوژن و  صیتشخ یرهایمس
 
 
 



 

 

 
؛ حلقهگاو یها: کروموزومیرونیب یحلقه .(آلودگیپیش از ) -۵بین دو گروه بالینی در روز وت جایگزین متفا یرایشپ یع ژنومی رویدادهایوزت ایمای دایرهن =7ل کش

از  شیپ یهاتفاوت نیقرمز. اتا  یآب فیط ( باΔPSIاثر )ه: اندازیداخل یآور(؛ حلقه= تاب یب)قرمز = حساس، آبر اساس گروه  یبندرنگ دادها،یرو تی: موقعیانیم ی
 .شوندیمطرح م یآور/تابتیمرتبط با حساس یاحتمال یانهیزم یهاتفاوعنوان تبه ،یآلودگ

Figure 7- Genomic distribution circles of different splicing events between the two clinical groups at -5 days 

(pre-infection). Outer ring: bovine chromosome; middle ring: event positions, colored by the group (red = susceptible, blue = 

resilient); inner ring: effect size (ΔPSI) on a blue-to-red scale. These pre-infection differences are proposed as potential baseline 

differences associated with susceptibility/resilience. 

بیر  ایین تحلییل در (نیام فاقید مورد ۹) هشد ییشناسا ژن ۳۱8 ،هیپا یاهتفاوت در ریرگد یستیز یرهایمس درک یبرا
 جینتیا .دنشید یبررسبا پس زمینه اختصاصی  DAVIDو به طور مستقل در  کیتفک رمجموعهیبه دو ز گروه بالینی اساس
-کرونیامسیر وییروس و  (ژن ۱۱) بوزومیر ریمسآور، دو تاب یمجموعه ریدر ز ارش شده است.گز ۴در جدول  یساز یغن
در  بودنید. داریعنیم یاسیم P-valueتنهیا در سیطح  دیگیر سیه مسییر و بنجیامینی FDRدر سیطح  (ژن ۱۰) ۱۹ دیکوو
مشیاهده  P-value در سیطح ریسه مسی تنها نبود و دارینعم نیبنجامی FDRهیچ مسیری در سطح  حساس یرمجموعهیز
 وژنزییتنها در بنه یبوزومیر یهانیپروتئ ای قابل توجه است.یافته آورتاب یهادر دام بوزومیر ریمس دارمعنیسازی غنی شد.
 یروسییو اومت ضدمق و یذات یمنیپاسخ  ا میدر تنظ یمهم یبوزومیر خارج یکارکردها و ترجمه نقش دارند، بلکه بوزومیر



 

 

 دیی، تولNF-κB یدهگنالیسی یرهایدر مسی یبیوزومیر یهیانیپروتئ یاند که برخادهمطالعات متعدد نشان د .کنندیم فایا
بیه  تیحساسی توانیدیهیا میمشارکت دارند و اختول در آن یروسیو ضد یهاmRNA یو کنترل ترجمه انتخاب نترفرونیا

  .(Bianco & Mohr, 2019; Zhao et al., 2024) دهد شیرا افزا یروسیو یهاعفونت
 میآور ممکین اسیت از تنظیتیاب یهادامکه  دهدی( نشان میاز آلودگ شی)پ هیپا تیوضعدر  یسازیغن نیا یمشاهده

-کرونیا روسییو ریمسی هیایژن .اشندببرخوردار  یمنیا یهابه محرک عیبالاتر پاسخ سر تیترجمه و ظرف نیماش ترقیدق
از  باشید. ریمسی نییشیدن ا دارمعنی لیدل تواندیکه م ندداشت یبوزومیرسیر م یهابا ژن ییبالا اریبس یهمپوشان ۱۹ دیکوو
شید در  یآور معرفنگهداشت بالاتر در گروه تابکه با  CASP1تنها ژن  یمنیمرتبط با ا شیرایپ یمنفرد دارا یهاژن انیم
 شد. کرونا مشاهده روسیو ریمس

 یهیادر دام سازگار است. شیرایدر سطح پ یانهیزم یهاتفاوت یکل یدر گروه حساس، با الگو داریمعن یسازینبود غن
-یاو انتقیال هسیته یکیولیوز کییفترا ،یمنییا دهیسییگنالعمدتاً مرتبط بیا  یاسم P-valueدارای  یرهایحساس، مس

به سمت  شتریدارند که ب یمتفاوت ASحتی پیش از بیماری حساس  یهاکه دام دهدیم انشن جهینت نیا بودند. یتوپوسمیس
شیده مشاهده یهیااز تفاوت یبخش تواندیم یاهیپا یهاتفاوت نیچن است. لیمتما یسیپس از رونو میو تنظ یمنیا یآمادگ

 .کننیدیم تیمفهوم حما نیاز ا زین گاو یروسیو یهایماریب یمطالعات رو دهد. حیرا توض یپس از آلودگ شیرایدر پاسخ پ
از  شیپی تی( در وضیعIL1RAPژن )از جملیه  انییب یهیاتفاوتگزارش شده است که  ،در بررسی بیان ژن همین دیتاست

 نیهمچنی .(Banabazi et al., 2025) باشد یروسیس از چالش وپ آوریتاب ای تیحساس کنندهینیبشیپ تواندیم یآلودگ
 میاریکه بعداً ب یواناتیمقاوم را از ح واناتیا توانست حهد دامدر بدو ورو هیپا یپتومیترانسکر لی، پروفا۱گاو یتنفس یماریدر ب
در  ۲فیاوتمت یمنییا یآمیادگ یهیحاضر، از فرض یهاافتهیشواهد در کنار  نی. ا(2020et alott cS ,.)کند  زیمتما شوندیم

و نشیان  (Boudreault et al., 2016; Sehrawat & Garcia-Blanco, 2023) کنیدیم تیحما RNAپردازش  سطح
 ایی تیحساسی سیازنهیمز یلکیولاز عوامیل مو یکیعنوان به توانندیم ASنداز اچشم رد ودموجشیپ یهاکه تفاوت دهدیم
 .عمل کنند LSDVبه  یآورتاب

 آورتابهای حساس و دام برای مقایسه پایه  KEGGنتایج غنی سازی  -4 جدول
Table 3- KEGG enrichment results for comparing the bases of susceptible and Resiliant animals 

 گروه
group 

 KEGGمسیر 

KEGG pathway 

 تعداد
count 

 های مربوطنژ
Included genes 

P-value Benjam

ini (FDR) 

 آورتاب

resilient 
 ریبوزوم

Ribosome 
11 RPS28, RPS29, RPLP1, RPL37A, 

RPS27L, RPL26, RPS11, UBA52, 

RPL17, MRPL35, MRPS18C 

1.15E-

05 
0.001 

روس یوکرونابیماری 
 ۱۹ویدک

Coronavirus 

disease - COVID-19 

10 RPS28, RPS29, RPLP1, RPL37A, 

CASP1, RPS27L, RPL26, RPS11, 

UBA52, RPL17 

0.00042

5 
0.034 

پروتئولیز با واسطه یوبی
 کوئینتین

Ubiquitin 

mediated proteolysis 

6 COP1, FBXW11, UBR5, HUWE1, 

UBA52, RBX1 
0.00587 0.321 

 RNA 4 LSM7, XRN1, SKIC3, DHX36 0.0183 0.75زیه جت

                                                 
۱ Bovine respiratory disease 
۲ differential immune readiness 



 

 

RNA degradation 

 میتوفازی حیوانات 
Mitophagy - 

animal 

4 USP15, HUWE1, UBA52, 

TBC1D15 
0.0442 1.00 

 حساس

suscepti

ble 

 فعالسازی پوکت
Platelet 

activation 

4 VASP, RAP1B, AKT3, ITPR1 0.0443 1.00 

 سل 
Tuberculosis 

5 EEA1, STAT1, AKT3, BOLA-DOA, 

RAB5A 
0.0457 1.00 

انتقال 
 یتوپوسمیلئوسنوک

Nucleocytoplasm

ic transport 

4 UPF3B, UPF3A, RNPS1, THOC7 0.0461 1.00 

( P<0.05) یدر سطح نامفقط  رهایمس رید. سااندهنام یباق دارمعنی زیزمون چندگانه نآ حیهستند که پس از تصح ییرهایمس یدهندهنشان Benjaminiشده در ستون اعداد بولد
 .آزمون چندگانه عبور نکردند حیتصح بودند و از دارمعنی

The bolded values in the Benjamini column indicate pathways that remained significant even after multiple testing correction. 

The other pathways were significant only at the nominal level (P<0.05) and did not pass the multiple testing correction. 

و  SRSF7 ،HNRNPK ،XRN1چهار ژن ) ،یطولجفت شده  لیدر تحل شدهییشناسا یلاص یدایهفت ژن کاند انیز ما
RAB5Aدو گیروه بودنید. در سیه میورد  نیبی تمتفیاو شیراییپ یدارا زیین هییپا تحلیل غیر جفت شدهور مستقل در ط( به

(SRSF7 ،HNRNPK  وXRN1نوع رو )به بود نکسای زین یشیرایپ دادی(بیترت A5SS ،SE  وSE). این  دارجهت یبررس
 ی(، گروهیXRN1و  SRSF7 ،HNRNPK) را آشکار کرد. در سه ژن یتوجهقابل یالگو ،دو تحلیل نیب چهار ژن مشترک
کیرد کیه بیه  رییتغ ینشان داده بود، پس از عفونت در جهت یترداشت متفاوتسطح نگه( یگدواز آل شی)پ هیکه در حالت پا
 هییپا ترنیی، هرکدام از سطح پیاXRN1حساس در و گروه  SRSF7آور در تاب وهگر .شود ترکیگروه مقابل نزد یسطح ذات
 ترنییسمت سطح پابه هیتر پابالا حگروه حساس از سط زین HNRNPKدر  .لاتر گروه مقابل حرکت کردندسمت سطح بابه

 یجبرانی-یمیینقش تنظ تممکن اس ،به عفونت یشیرایاز پاسخ پ یخشب دهدینشان م یجهنت نی. اافتی رییآور تغگروه تاب
گیروه  هییپا لتحلیی . ایین ژن درنشیان داد ییهمگرا یجاانحراف به دیاز تشد ییالگو RAB5Aژن در مقابل، . باشدداشته 
. (پانزدهم ، روزA5SS دادیداد )رو شیافزا شتریداشت را بنگه پس از عفونت و  (RI دادیداشت )رو ییبالا تداشنگه حساس
ه بیه پیاتوژن وابسیت یورود/پاکسیاز ریدر مسی ریپذرجبرانیغ و روندهشیاختول پ کی یدهدهننشان ممکن استاین یافته 
RAB5A حضور ژن  حساس باشد. یهادر دامXRN1 بیتخر ریدر مس RNA  جالب توجه  زین آورگروه تابدر تحلیل پایه
 نی. ااستشده  یمعرف یدیکل یهااز ژن یکی عنوانبه یپس از آلودگ حساس یهاداملیل طولی تحژن در  نیهم رایاست؛ ز
دو گیروه متفیاوت اسیت و بیا نقیش  نیبی هیدر سطح پا یحت RNAش پرداز یشبکه احتمالا که دهدینشان م یپوشانهم
کیه  دهیدینشیان می نتیایج نیا .(Liu et al., 2021) دارد یخوانهم یروسیضدو یهاپاسخ میدر تنظ XRN1ه شدهتخشنا
دارد و صیرفاً پاسیخ  شیراییسیطح پ یانیهیزم یاهیدر تفاوت شهیرشده در پاسخ به عفونت، مشاهده یهااز تفاوت یبخش
یقیو یهاادیکاند کنند،یم رییبه عفونت تغ کینامیو هم در پاسخ د هیپا تیهم در وضع که ییهاژن نی. چنستین یاکتساب
 تحلییلدر  شیراییتفاوت پ یدارا یهاژن نیب یپوشانهم نیا. شوندیم حسوبم ینیسرنوشت بال نیینقش در تع یبرا یتر
از  یتوجهش قابیلانید بخینشیان داده دارد کیه یخیوانانسیان هم یهاتیدر مونوس یقبل یهاافتهیبا  ،یطول یلتحل و هیپا
 .( 2019et alRotival ,.) فعال هستند آنو هم پس از  ایمنی کپیش از تحریهم در حالت  شیپیرای یهاکنندهمیتنظ



 

 

ینشان می (هیپا شده غیر جفت سهیو مقا یفرددرونجفت شده  سهی)مقا یلیتحل کردیدو رو بیحاصل از ترک یهاافتهی
سرنوشیت  تواننیدیم زین روسیاز مواجهه با و شیپتنها در پاسخ به عفونت، بلکه از نه نیگزیجا شیرایپ یهاکه تفاوت دهد
و  SRSF7، HNRNPK ،XRN1ژن مشیترک  چهیار ژهیوهبی) شیدهییشناسیا یهاقرار دهند. ژن ریأثحت تتا دام ر ینیبال

RAB5A آوری ییا حساسییت بیه برای نقش در تعیین تیاببه عنوان کاندیدهای اولیه  د(دنبو داریمعن سهیکه در هر دو مقا
 شوند.مطرح میبیماری 
 شیها پآن شیرایپ ی. نخست، از آنجا که الگوددهنیقرار م یت آتالعمطا یرو شیمکمل پ یکاربرد ریها دو مسژن نیا
 RT-qPCRبیر  یمبتنی انیهیگوشیپ یمولکیول یگرهاتوسیعه نشیان یمبنیا توانندیاست، م یریگقابل اندازه زین یاز آلودگ
مشیابه  یهاکردیرو. دننفراهم ک روسیبه مواجهه با و ازیرا بدون ن هاامد یغربالگر و امکان رندیجانکشن قرار گ یاختصاص
فقیت به با مو گاو یتنفس یماریمقاومت به ب ینیبشیدر پ ترشیپ ،یبیمارنشانگرهای رونوشتی پیش از  استفاده از مبتنی بر

 عملکیرد یو بررس sQTLند مدفمطالعات ه یبرا یها اهداف مناسبژن نیدوم، ا .(Scott et al., 2020)اند کار گرفته شده
 در تواننیدیتیر، میبزرگ یهیاتیدر جمع یدر صیورت اعتبارسینج و دهسیتن یذاتی یمنیا یرهایخاص در مس یهازوفرمیا

 ,.Bishop & Woolliams, 2014; Xiang et al) گنجانده شوند LSDمقاومت به  برای بهبود یانتخاب ژنوم هایبرنامه

2023). 
و  در نظیر گرفتیه شیوند هییاول یهاکاندییدعنوان بیه دی، بامحدود یحاضر با توجه به حجم نمونه یهاافتهی حال،نیا با

در نظر  تیمطالعه بر اهم نیا جینتااست. در مجموع،  یضرور لفمختو شرایط های بزرگتر در جمعیت قلمست یاعتبارسنج
 سازنهیزم یمولکول یهاسمیمکان ییساشنا یبرا یدارد و چارچوب دیژن تأک انیدر کنار ب نیگزیاج شیرایپ میتنظ هیگرفتن لا
گسترده  وعیدر حال حاضر ش رانیدر ا LSDاگرچه  .دهدیدر گاو ارائه م یروسیو یهابه عفونت در پاسخ یفرد یهاتفاوت
 Sameea Yousefi et al., 2017; Ardestani) ۲۰۱۴در کشور از سال  یماریب وقوع یقبل یهابا توجه به گزارش ،دندار

& Mokhtari, 2020 )، و یالعیه از ارزش عملیمط نییا یهاافتیهیآن و خطر بیالقوه گسیترش مجیدد،  یفرامرز تیماه 
  کیانتخاب ژنوم یهاو برنامه انهیگوشیپ یمولکول ینشانگرهاتوسعه  یبرا ییمبنا توانندیم . این نتایجبرخوردارند راهبردی

 مقاومت فراهم کنند.آوری/فزایش تابهت اج
 

 یکل یریگجهینت
 نشان بالینی دو گروه نیب یزیمتما یالگو، یپس از آلودگ درون فردی جفت شده طولی در تحلیلی پیرایش یهادادیرو
، PAPOLA ،RPS24 ،XRN1 یهاحساس ژن یهاو در دام DNM2و  SRSF7 یهاژن آورتاب یهادر دامند. داد

HNRNPK و RAB5A لشام یاشدهترلکن پیرایشی پاسخ آورتاب یهادامشدند.  ییشناسا یدیکل یهاعنوان ژن به 
در  ،در روز پانزدهم داشتند توزیو فاگوس توزیکز بر اندوسدر روز سوم، سکون در روز هفتم و تمر شیرایپ نیماش یسازلفعا
در شان دادند که ن RNA بیو تخر بوزومیر سوزوم،یپوسا در سطح یترگسترده هیاول پیرایش حساس یهاکه دام یحال

 توسط PAPOLAو  HNRNPK، XRN1 ،RPS24 ژن چهار .مرکز شدپانزدهم متز رودر  RAB5A داریبه محور پانهایت 
 لیتحل میان RAB5Aو  SRSF7 ،HNRNPK ،XRN1ن چهار ژ ییهمگرا نیز حمایت شدند. پروتئینی کنشبرهم یشبکه
 نیگزیجا شیرایپ یهاتفاوتکه  آوردفراهم می یشاهد مستقل ه،یپا یشده رجفتیغ مقطعی لیتحل و یطول یشده جفت
دام را تحت  ینیسرنوشت بال توانندیم زین سرویاز مواجهه با و شیپحتی  بلکه ،LSD روسیه عفونت با وتنها در پاسخ بنه
 قرار دهند. ریتأث



 

 

در حساس( و  RAB5Aو  آورتابدر  DNM2ژن متفاوت )دو  قیرط در هر دو گروه از توزیندوسآ ریمس یریرگد 
 کیو تراف RNA بیه، تخرترجم میدر تنظ هنیزمشیپ یهاتکه تفاو دهدین منشا لهردو تحلی در چهار ژن یپوشانهم
 یشپیرا یولگاکه  کندیم مطرح یبررس قابل یاهیفرض هااین یافته .دبه عفونت را شکل ده اسخپ تیفیک تواندیم یولکیوز
 بروز از شیپ  LSD به دام یآورتاب ای تیحساس ینیبشیپ یبرا قوهبال یستیز شانگرن کی عنوانبه تواندیم یآلودگ از شیپ
 یمیمستق یعمل ربردکا تواندیم ر،تبزرگ ینمونه حجم با مطالعات در دییتأ صورت در ،یکردیرو نیچن .رود کاربه یماریب
 .باشد داشته گله تیریدم و انتخاب یهابرنامه در
در سطح پردازش  متفاوت یمنیا یدگآما یهیاز فرض (هو پای جفت شده طولی) یلیتحل کردیدو رو بیر مجموع، ترکد

RNA ژن،  انیمستقل از ب ن،یگزیجا شیرایپ میتنظ یهیکه لا دهدیو نشان م کندیم تیاز مواجهه با پاتوژن حما شیپ
حال، با توجه به حجم محدود  نیدهد. با ا حیرا توض LSDVبه  یآور/تابتیحساسدر  یدرف یهااز تفاوت یبخش تواندیم

در نظر گرفته  هیاول یمولکول یدهایعنوان کاندبه دیبا هاافتهی نیا ل،یتحل یاکتشاف تی( و ماهn=3برابر در  n=2)نمونه 
 یبرا ییمبنا توانندیها مژن نیا د،ییت تأرصوتر هستند. در بزرگ یهاتیمستقل در جمع یاعتبارسنج زمندایشوند که ن
فراهم    LSD یماریمقاومت به ب کیانتخاب ژنوم یهابرنامهو  RT-qPCRبر  یمبتن یانهیگوشیپ ینشانگرها یتوسعه

  دارد. یروشن یعمل تیبازگشت آن، اهم یفرامرز سکیو ر رانیدر ا یماریب یکه با توجه به سابقه یآورند، موضوع
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