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 چکیده

ی از نوع یهاجهش ،ژنوم است که شامل  نامتعادل در  یکی از تغییرات ساختاری  ،(CNVع تعداد کپی )تنوّ:  زمینه مطالعاتی

 .اساات  جفاات بااازمگااا    چنااد  تااا  جفت باز  ده  چند  از  مختلف  هایاندازه  در  DNA  هایی ازبخش  و تکرار  اضافه شدن  حذف،

 گااذار اساات.اثرفنااوتیپی    در سطحمشاهده شده    عتنوّ  ، برسپسو  ژن  بیانالگوهای    بر  ،ژنتیکی  عتنوّ  مهم  منبع  اینبنابراین،  

لاعااات تواند اطّمی ،اهلی مرغ ژنوم سطح در (CNV) کپی تعداد عتنوّ جامع در مورد شناساییی مطالعهیک در این راستا، 

 در طیااور را نژادها و ارتباط بین این تغییاارات ساااختاری و  اافات مهاام ا ت ااادیع ژنتیکی بین  ارزشمندی در مورد تنوّ

 هااایمرغ ژنااوم  سرتاساار  در(  CNV)  کپی  تعداد  در  عتنوّ   انواع  شناسایی  ،از انجام پژوهش حاضر  هدف  هدف:.  ارائه دهد

باادین یک مقایسه کلاای بااین مرتااان تخمگااذار و گوشااتی انجااام شااد.    ،در این مطالعه  :روش کار.  بودگوشتی و تخم گذار  

بااا  DNA نمونااه 90 تعدادشامل که در مجموع ( 2019 نبری و همکاران )خام گزارش شده در مطالعه های  از داده  ،منظور

 پااساده شد. توالی یابی کل ژنوم استفتعیین گوشتی برای ی مرغ نمونه  40مرغ تخمگذار و ینمونه 50حتوای اطلاعاتی م

(، از الگااوریتم مبتناای NCBI :GRCg6aدسترساای در ی شمارهشده در ژنوم مرجع )  خام فیلتر  هایردیفی خوانش  از هم

 هااایلاز تجزیااه و تحلیآمااده نتااای  بدساات نتااای : هااا اسااتفاده شااد. ع تعااداد کپیبر عمق خااوانش، باارای شناسااایی تنااوّ

 نااوع هاار فا ااد شااده بررسی ناحیه 29 ازناحیه  13، نشان داد که بین ژنوم مرتان تیپ گوشتی و تخمگذار  بیوانفورماتیکی

شناسااایی  ژن 16 ،میااان ایاان از. بااود ژن 38 حاوی دیگرناحیه شناسایی شده  16 از طرفی و بوده و ناحیه کد شونده  ژن

 هااایژن هاام ژن 12 و ریبوزومی RNA به مربوط شناسایی شده ژن 10 بود کدکننده تیر بلند هایRNA به مربوط  شده

ی از جملااه هااای مهمّاا که ژن  نددست آمده نشان داده  بنتای   به طور خلا ه،    :نتیجه گیری نهایی.  بودند  پروتئین  کدکننده

همچنااین دو ژن   ع تعااداد کپاای هسااتند.دارای تنااوّ  ،برنامه ریزی شده ساالولمرگ    دخیل در  TNFAIP8و  DEDs  هاینژ

NPAL3  وRCAN  ه وبعاالا  ع تعااداد کپاای بودنااد.دارای تنااوّ  ،های مورد مطالعهدر نمونه  ،قش دارندن  سیستم ایمنی  که در

ت و تاثیر این نااواحی باار افتاارا  دو نده اهمیّتواند نشان دهبودند که می  lncRNAبسیاری از نقاط شناسایی شده حاوی  

 تااوانمی کپی و بررسی نااواحی تنظیماای ع تعدادتنوّ رسد از شناساییمی نظر به نژاد متمایز گوشتی و تخمگذار باشد. لذا

 گرفت. کمک نژاد ا لاح برای های آیندهپژوهش در
  

 یشتوگگذار و  ، مرتان تخمع تعداد کپی، توالی یابی کل ژنومساختاری، تنوّ: تغییرات  کلیدیگان واژ
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   مهمقدّ

بار شناساایی   ،مطالعات ژنومی در حیوانات اهلی  ،اخیراً

هاای جدید در ژنوم و اثر آن در عملکاارد فنااوتیپی عتناوّ

ع . اناااواع تناااوّنااد اافات ا ت اااادی متمرکاااز شاااده ا

 حاذف، اضاافه، جاااایهای از نوع  جهشژناومی شاامل  

ع در تعااداد کپاای شدن و تنااوّ  گزینی، بازترتیبی، معکوس

ی ژنومی ع در تعداد کپی  طعه ژنومی است. تنوّی   طعه  

 ای از شااادن  طعااهمضاعف  شاامل حاذف، اضاافه یاا

DNA  باز تااا چناادین مگااجفااات  کیلوجفت به طول یک

 90 بااز اساات کااه شااباهت میااان ایاان نااواحی بیشااتر از

و   پیروزنیااا،  2018بانکارپاش و همکاران  )  در اد اسات

دهاد کاه ایان نشان میاخیر،  مطالعاات    .(2015همکاران  

هااای ژن، توالی زدُ تواناد منجار باه تغییااار درمایع  تناوّ

 عآن بار تناااوّ  اثرلاذا،    ،کدُکننده و تنظایم بیاان ژن شاود

نوکلئوتیااادی  هاااای تاااکبااایش از جهاش  دفناوتیپی بایاا 

رودن و همکاااران  .(2011آلکااان و همکاااران ) باشاااد

 270  از  اسااتفاده  بااا  را  انسان  CNV  نقشه  اولین  (2006)

 .کردند  مشاهده  و  ایجاد  Hapmap  پروژه  در  حاضر  فرد

 را  فرد هر  ژنوم  کل  از  در د  12 متوسط  به طور  ،تقریباً

CNV میلیااون 360 ،ًحاادودا ایاان کااه هااددمی ها تشکیل 

 اناادازه هااا CNV ایاان بیشااتر. شدمی شامل را باز جفت

کمتاار از  مااوش ژنااوم از در د 7 ،تقریباًکوچکی )  نسبتاً

   ،(2015 همکاران  و لاک)داشتند.    کیلو باز(  20

 7  ،(2006  همکاااران  و  ردون)  انسااان  ژنوم  از  در د  12

 5.12و  (2016کیاال و همکاااران گاااو ) از ژنااوم در ااد

حاااوی (  2017در د از ژنوم ماارغ )گااورلا و همکاااران  

CNV  ا ل حاادّ  ،در د این ساااختارها  40  ،و تقریباً  است

. (2010همکاااران  )کنااراد و    پوشااانی دارد  با یک ژن هاام

هایی از  بیال شایزوفرنی، دیابت ع با بیماریاین نوع تنوّ

 مااارتبط اسااات  ،ل و سرطان و تیااره در انسااااننوع اوّ

 (.2015مکاران  پیروزنیا و ه)

ع در تعاااداد دهااد تنااوّنشااان میهمچنین، مطالعات اخیر   

ع ای بااا تناااوّ  حیوانااات مزرعااهژنومی در  ی   طعاهکپای  

تااا    ،فناوتیپی  افات مورفولاوژیکی مرتبط است. ماا لاً

ی  طعهع در تعاداد کپای  ناشی از تناوّ  ،نخودی در طیور

)رایاات و  باشااد ماای  SOX5 ژنومی در اینترون یک ژن

مضاعف   های از نوعجهش  ،. در گوسفند(2009همکاران  

 ظاایم رناا منجاار بااه تن ASIP در ژنشدن نوکلئوتیاادها 

نااوریس و همکاااران د )شاااودانااه در پوشااش باادن مای

دلیاال دوبلااه  بااه ،هااا  در پردرآوری جوجه  یرخأت(.  2008

الفرینک ) باشدمی SPEF2 و PRLR های نا ص در ژن

بااز در   کیلو جفت  6/4. دو برابر شدن  (2008و همکاران  

شاادن  منجاار بااه خاکسااتری  stx17اینتارونِ شاااش ژن

شود. حذف ناحیااه با افزایش سن می  ،رن  بدن در اسب

 ،بااز در ژناااوم باااز  کیلو جفت  7/11طول    بین ژنی بهی  

با . (2012کلاپ و همکاران )  شودمنجر به حذف شاخ می

ع در ژنااوم و اثاار این تنااوّ  ملاحظه  ه به پوشش  ابلتوجّ

بیشاااتر ی  مطالعاااهت  یّاا فنوتیپی  اافات، اهمّع  آن بر تنوّ

بااا   ،پژوهشاین    .شودآشکارتر می  ،عتنوّ  شکل  روی این  

در سراساار هااا    CNVپراکناادگی  ی  هدف بررسی نحوه  

در نژادهااای  CNVتفاااوت هااای ی ژنااوم و مقایسااه 

  .اجرا گردیدمختلف مرغ اهلی 

 

 مواد و روش ها

 نمونه گیری و توالی یابی

مطالعااه انجااام شااده توسااط های  از داده  ،مطالعه  ینا  در

نمونااه   90 مجمااوع( شااامل  2019 نبااری و همکاااران )

DNA  نمونه ی   50با جزییات و محتوای اطلاعاتی تعداد

نمونااه ی ماارغ گوشااتی باارای   40تعااداد  مرغ تخمگذار و

 یپرناادگان از نژادهااا  توالی یابی کل ژنوم استفاده شااد.

 گااروه دوو   یگااروه گوشاات  دوشااامل    یااببه ترت  یتجار

 20  تعااداد  شااامل  یگوشاات  ی. جوجه هااابودندگذار    تخم

از  یبه عنوان بخش ،به طور مستقل  بلاًکه  DNA نمونه

  نمونه گیری شدند.    AVIANDIV پروژه

 یتجااار  تیّاا ماده از دو جمعپرنده    50  تخمگذاردر گروه  

( LOHMANN Tierzucht GmbHمرتان تخم گذار )

 ی( و  هااوه اWL ،n = 25) یپوساات یدبااا پوشااش سااف

(BL ،n= 25در طاارح پااروژه )  SYNBREED یتااوال 
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 ینوالااد  یاانشااده از لا  یااابی  ی. پرناادگان تااوالشدند  یابی

هفتااه   68که در    بودند    لوهمن  یتجار  یبریدهایخالص ه

نااژاد لااوهمن  د.نرساا  یتخاام ماا  270 و 290بااه  یببه ترت

نااژاد لگهااورن ساافید و رود آیلناادرد ایجاااد   ازترکیب دو

 فاانّ آوریط توسااّ  DNAنمونااه هااای شااده اساات. 

Illumina HiSeq 2500  توالی یااابی شااد. تااوالی یااابی

با میااانگین عمااق   bp  101، طول  طعات  دو انتها  ازکامل  

  ورت گرفت.  X 10خوانش بیشتر از  

با ژنوو    خوانش ها  ردیفی  و هم  پالایش  ،کنترل کیفی

  مرجع

 FastQCبااااااااااا اسااااااااااتفاده از  ،در ابتاااااااااادا

(https://www.bioinformatics.babraham.ac.uk/ 

projects/fastqc/ انجااام ت خااوانش هااا   ( سنجش کیفیّاا

های خام حا اال از تااوالی یااابی کاال ژنااوم بااا داده.  شد

تااوالی برای هر فرد بااود.    15Gbو با حجم    fastqفرمت  

دانلااود شااده   NCBIاز سااایت    GRCg6aژنوم مرجااع  

 NCBI:)شااااااااااااااااماره دسترساااااااااااااااای در 

GCF_000002315.5_GRCg6a )ردیفااااای  و هااااام

 .گرفاات  ت بااا ژنااوم مرجااع  ااورتبا کیفیّخوانش های  

 Add orتااابع  ازهااای جدیااد واریانتشناسااایی باارای 

Replace Read Group  نرم افاازاری ی بستهPicard-

Tools  ط تابع توسّو خوانش های تکراری    استفاده شده

Mark Duplicates  نهایتاااً، ندحااذف شاادشناسااایی و، 

د تااا ایناادکس شاا   SAMtoolsفایل خروجی با نرم افزار  

ردیفاای مجاادد و ت ااحیح خطاهااای  هاامباارای  هاااداده

ردیفاای مجاادد  هم ،سپس د.نآماده شو  احتمالی نرم افزار

. بااا اسااتفاده از (  ااورت گرفااتIndelها )اطراف ایناادل

 Realigner Targetو تابع   GATKنرم افزاری    یبسته

Creator  ًص ر روی ژنااوم مشااخّنواحی متغیّ  محل  ،ابتدا

تمااامی  Indel Realignerسپس با استفاده از تابع  هدش

ردیااف   نااواحی بااه ژنااوم رفاارنس هاامها در این  خوانش

 ند.  شد

 

 

 عمق خوانش های محاسبه

بررسی تعداد خوانش هااایی اساات   ،هدف  ،در این مرحله

ه که ژنوم بیی ل شده. از آنجاکه به هر نقطه از ژنوم متّ

 ، ورت ت ادفی  طعه  طعه و تااوالی یااابی شااده اساات

ه باا   هااای تولیااد شااده هاام تقریباااًرود خوانشانتظار ماای

 ورت یکسان در سطح ژنوم رفرنس نقشه یابی شااود. 

دو  زیادی خااوانش )ماا لاًبنابراین اگر در یک مکان تعداد 

 اال ها( به یک محاال متّیا چند برابر میانگین سایر مکان

نسبت به ژنوم رفرنس  طعااه   ،در آن نقطه  شوند احتمالاً

اضااافه شااده و یااا اگاار بااه  ساامتی از ژنااوم  DNAای 

آن  طعااه   رفرنس هیچ خوانشی نقشه یابی نشود احتمالاً

 در نمونه مورد بررسی حذف شده است. 

تااابع  و GATK افاازاری ناارمی  بسااته از ادهاسااتف بااا

Depth Of Coverage، نمونااه هر برای هاخوانش عمق 

 .شد  محاسبه  ژنوم  های سمت  تمام  برای  نمونه  هر  در  و

 زمااان  مختلف  هایگروه  در  افراد  ژنوم  مقایسهآنجاییکه  

 بااود،  دشااوار  ژنااوم  تمااام  باارای  محاسباتی  نظر  از  و  بر

پوشااانی بااه   هاام  هااایی باادونپنجره  بااهپرنااده    هر  ژنوم

 در  خااوانش  عمااق  طمتوسااّ   و  شد  تقسیم  1000bpاندازه  

 برای  ت حیح  ضریب  یک  ،سپس.  شد  محاسبه  پنجره  هر

 خااوانش  عمق  میانگین  روی  بر  را  آن  و  ایجاد  تجمعیّ  هر

نتای  با استفاده از نرم افاازار .  شد  اعمال  پنجره  هر  برای

R    همکاااران  و  کارنیرو)و آنالیز واریانس بررسی شدند 

-Pو مناااطقی کااه بااین نژادهااا تفاااوت معناای دار  (2014

value ≤ 0.001 .در پایان آنالیز داشتند مشخص شدند، 

ع تعداد کپاای بااا وّهای حاوی تنی ژنبرا  هستی شناسی  

 DAVIDبرنامااه تحاات و   6.7 ی اسااتفاده از نسااخه

 .انجام شد(  2009هان  و همکاران )

 بحثو نتایج 

 هااا بااا ژنااوم رفاارنسردیفاای خوانش میااانگین هاام

(Galgal6) 98.61٪ 11.51 هاااو میااانگین عمااق خوانش 

 یااک ها در تمامی افراد،پس از محاسبه عمق خوانش  بود.

بااه بین مرتان تخمگااذار و مرتااان گوشااتی   مقایسه کلی

کمک آنااالیز واریااانس  ااورت گرفاات تااا بتااوان ژنااوم 
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مرتانی که با اهداف ا لاحی متفاوت در طااول سااالیان 

اند را مقایسااه و نااواحی درگیاار در متمادی انتخا  شده

ع تعااداد کپاای هسااتند را شناسااایی انتخا  که حاوی تنوّ

پنجااره مااورد   935247در مجمااوع ،طالعااهم ایندرکرد. 

 Pبا  پنجره 69522 ،که از این میان ند رار گرفت یبررس

باارای مناااطقی از ژنااوم کااه در . شناسایی شد 0.001 >

 (FDR=0.001دوگااروه اخااتلاف معناای دار داشااتند )

 منهتن پلات رسم شد.

 
Figure 1. Manhattan plot between Broiler vs Layers (FDR = 0.001). The blue line represents –log10(1e-40). 

 

نقاطی که بالای خط فرضی  رار داشتند شناسااایی و در 

 بررساای شاادند تااا ژن Kbp 25± اطمینااانی یک دامنااه 

 ذیاال  شوند. جاادولهای احتمالی در آن ناحیه شناسایی  

 هایجوجه  و  گذار  تخم  هایمرغ  بین  که  را  ژنومی  نواحی

 نااوع و هاژن ترتیب، به  ،  دارند  دارییمعن  تفاوت  گوشتی

 .کندمی فهرست  را شده شناسایی هایژن
 

Table 1: Genomic regions that differed significantly between Broiler vs Layers. chr = chromosome number, end 

pos & start pos = start and end position of the interval studied, p-value = significant level of difference observed 

in the two groups, Gene = gene name in the Ensemble database, Gene Type = type of genes identified 

Chr start pos end pos P_Value Gene Gene Type 

1 8615849 8616849 8.88E-35 ENSGALG00000047509  LncRNA 

1 16743849 16744849 6.39E-58 ENSGALG00000051900  LncRNA 

2 108739997 108740997 4.06E-31 ENSGALG00000035863  Protein coding 

4 6000 7000 5.23E-30 ENSGALG00000051955  Protein coding 

4       ENSGALG00000046911  Protein coding 

4       ENSGALG00000046912    

8 165493 166493 4.98E-33 ENSGALG00000047113  LncRNA 

9 1059400 1060400 5.37E-41 ENSGALG00000053235  RRNA 

9       ENSGALG00000049906  RRNA 

9       ENSGALG00000048300  RRNA 

9       ENSGALG00000048577  RRNA 

9       ENSGALG00000042075  RRNA 

9       ENSGALG00000051124  RRNA 

9       ENSGALG00000053692  RRNA 

9       ENSGALG00000050473  RRNA 

9       ENSGALG00000050500  RRNA 

9       ENSGALG00000047553  RRNA 

9 9122510 9123510 1.89E-31 ENSGALG00000055140  LncRNA 

9    ENSGALG00000051658  LncRNA 
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http://asia.ensembl.org/Gallus_gallus/Gene/Summary?db=core;g=ENSGALG00000048300;r=9:1034400-1085400;t=ENSGALT00000070117
http://asia.ensembl.org/Gallus_gallus/Gene/Summary?db=core;g=ENSGALG00000048577;r=9:1034400-1085400;t=ENSGALT00000105567
http://asia.ensembl.org/Gallus_gallus/Gene/Summary?db=core;g=ENSGALG00000042075;r=9:1034400-1085400;t=ENSGALT00000082008
http://asia.ensembl.org/Gallus_gallus/Gene/Summary?db=core;g=ENSGALG00000051124;r=9:1034400-1085400;t=ENSGALT00000051689
http://asia.ensembl.org/Gallus_gallus/Gene/Summary?db=core;g=ENSGALG00000053692;r=9:1034400-1085400;t=ENSGALT00000092927
http://asia.ensembl.org/Gallus_gallus/Gene/Summary?db=core;g=ENSGALG00000050473;r=9:1034400-1085400;t=ENSGALT00000097810
http://asia.ensembl.org/Gallus_gallus/Gene/Summary?db=core;g=ENSGALG00000050500;r=9:1034400-1085400;t=ENSGALT00000075363
http://asia.ensembl.org/Gallus_gallus/Gene/Summary?db=core;g=ENSGALG00000047553;r=9:1034400-1085400;t=ENSGALT00000077490
http://asia.ensembl.org/Gallus_gallus/Gene/Summary?db=core;g=ENSGALG00000055140;r=9:9097510-9148510;t=ENSGALT00000099558
http://asia.ensembl.org/Gallus_gallus/Gene/Summary?db=core;g=ENSGALG00000051658;r=9:9097510-9148510;t=ENSGALT00000091409
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9       ENSGALG00000035425  LncRNA 

10 622360 623360 1.93E-35 ENSGALG00000047538  LncRNA 

11 19984944 19985944 1.52E-45 ENSGALG00000049187  LncRNA 

13 19039222 19040222 4.13E-31 ENSGALG00000049252  LncRNA 

23 5916500 5917500 5.61E-32  ENSGALG00000004268 Protein coding 

    NIPA like domain containing 3- 

    ENSGALG00000004282 Protein coding 

    RCAN family member3   

23 5991000 5992000 8.80E-30 ENSGALG00000047337  LncRNA 

23 6014000 6015000 4.43E-38     

25 490210 491210 2.89E-31 

death effector domain containing- 

ENSGALG00000043129 Protein coding 

25 532210 533210 1.04E-41 prefoldin subunit 2- ENSGALG00000026374 Protein coding 

    

ATPase H+ transporting V1 subunit A-like -

ENSGALG00000000048 Protein coding 

      

25 3063402 3064402 7.99E-42 ENSGALG00000047551  Protein coding 

25 3064402 3065402 8.77E-35 ENSGALG00000054815  LncRNA 

25 3068502 3069502 3.21E-32 ENSGALG00000046959  LncRNA 

        ENSGALG00000051668  LncRNA 

27 8067131 8068131 5.61E-32 ENSGALG00000054749  LncRNA 

27 8072131 8073131 2.95E-54 ENSGALG00000048092  LncRNA 

27 8074131 8075131 8.16E-45    

27 8075131 8076131 9.75E-49     

28 5061100 5062100 1.33E-36 

myeloid derived growth factor-

ENSGALG00000004263 Protein coding 

28 5063100 5064100 1.25E-36 ENSGALG00000053954  Protein coding 

28 5071100 5072100 2.90E-41 

TNF alpha induced protein 8 like 1-

ENSGALG00000004266 Protein coding 

28 5093100 5094100 4.12E-47 ENSGALG00000038201  LncRNA 

28 5094100 5095100 1.78E-53     

28 5100200 5101200 7.71E-30     

 

فا ااد هاار نااوع ژن منطقه بررساای شااده    29از  ناحیه    13

ژن بااود. از ایاان   38حاوی    ،دیگر  ناحیه  16  تعداد  بوده و

هااای بلنااد تیاار RNAژن مربااوط بااه  16 تعااداد میااان

 ریبوزومی و  RNAژن مربوط به    10  تعداد  دکننده بودکُ

   پروتئین بودند.دکننده  های کُژن هم ژن  12  تعداد

هااای باار روی ژنهسااتی شناساای  هرچند انجااام آنااالیز  

نشااان   هاایچ عبااارت معناای داری رامناطق انتخا  شده،  

-5917500در ناحیااه  ا نتااای  حاشاایه نویسااینااداد امّاا 

تعااداد کپاای   عنشان داد که تنوّ  23کروموزوم    5916500

و   RCANهااای هااا در مرتااان اهلاای شااده جملااه ژن

NIPA  ثیر  رار دادأرا تحت ت. 

RCAN Family Member 3 نیدکننده پروتئژن کُ کی 

مولرو دارد )وجود    واناتیدر جد مشترک همه حو    است

هااای از جملااه بیماری. سااندرم داون (2007و همکاااران 

 مرتبط بااا آن یرهایاست. از جمله مسمرتبط با این ژن 

Pathway  1GPCR2 وNFAT  ی لباا  هااایپرتروفی و 

   (.2007مولرو و همکاران  است )

 
1 G-protein coupled receptors 
2 Nuclear factor of activated T-cells (NFAT) 
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http://asia.ensembl.org/Gallus_gallus/Gene/Summary?db=core;g=ENSGALG00000054749;r=27:8042131-8101131;t=ENSGALT00000093559
http://asia.ensembl.org/Gallus_gallus/Gene/Summary?db=core;g=ENSGALG00000048092;r=27:8042131-8101131;t=ENSGALT00000105428
http://asia.ensembl.org/Gallus_gallus/Gene/Summary?db=core;g=ENSGALG00000053954;r=28:5036100-5126200;t=ENSGALT00000103158
http://asia.ensembl.org/Gallus_gallus/Gene/Summary?db=core;g=ENSGALG00000038201;r=28:5036100-5126200;t=ENSGALT00000097542
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G (GPCRs ) پاااروتئین باااا شاااده جفااات هایگیرناااده

 در  تشااایی  هایگیرنااده  گااروه  تاارین  عمتنوّ  و  بزرگترین

 هاااایپروتئین G هاااایپروتئین .هساااتند هاااایوکاریوت

 تری  گوانوزین  نوکلئوتیدهای   الاتّ  ت ابلیّ  با   یتخ ّ

. هسااتند(  GDP)  فسفات  دی  گوانوزین  و(  GTP)  فسفات

 هتروتریماار  دارند  ارتباط  GPCRs  با  که  G  هایپروتئین

 واحااد  زیاار  سااه  دارای  هاااآن  ،کااه  معناای  ایاان  به  هستند،

 زیاار و( β) بتااا واحااد زیر آلفا،  واحد  زیر:  هستند  متفاوت

 در  تغییاارساابب    GPCR  به  لیگاند   الاتّ(.  γ)  گاما  واحد

 را  G  پااروتئین  خااود  نوبااه  به  که  شود  می  گیرنده  ترکیب

 پااروتئین  الفعّ  شکل  ،سپس.  کند  می  الفعّ  و  کرده  مت ل

G  واحاادهای  زیر  به  و  شودمی  آزاد  گیرنده  سطح  از  α- 

 عواماال  واحااد  زیاار  دو  هاار  سپس.  شودمی  تجزیه  β/γ  و

 هایرسان پیام انتشار  موجب  و  کرده  الفعّ  را  خود  رثّؤم

 کینازهااا پروتئین  طتوسّ  هارسان  پیام  این.  شوندمی  دوم

 آبشااار  و  شده  هاآن  شدن  الفعّ  به  منجر  و  شده  شناخته

 کناادمی تحریااک  ساالولی  رویااداد  یک  سمت  به  را  سیگنال

 شده الفعّ T هایسلول ایهسته عامل(. 2019)گورویچ 

(NFAT)  پاساا  در که رونویسی عوامل از ایخانواده 

 در خااانواده از ایاان عضااو چند یا یک. هستند مهم ایمنی

افزون باار شود. می یمنی بیانا سیستم هایسلول بیشتر

 هایماهیچااه  لباای، سیسااتمی توسااعه در NFAT آن،

 بااردک و ویاات) دارد نقااش ع اابی سیسااتم و اسااکلتی

2005). 

RCAN    فرآیناادهای  باارای  و  اساات  مهاام  درون ریزیک 

 هااای پیشاارفت دلیاال اساات. بااه حیاااتی دمتعاادّ ساالولی

بیوانفورماتیااااک  وزیساااات فاااان آوری  در گسااااترده

 ای بااارایمنتظاااره تیااار و ساااابقه بااای هاااایعملکرد

لاای و آن ) کشااف شااد RCAN خااانواده هااایپروتئین

 هایماهیچاااه  لاااب، هایلکوسااایت در ژن یااانا. (2020

 سااه.  شااودمی  بیااان  محیطاای  خااون  و  کلیه  کبد،  اسکلتی،

 تولیااد لترناااتیو اسپلایساای آ بااا RCAN3 رونوشاات

 RCAN3  پااروتئین  ایزوفرم  سه  ایجاد  سبب  که  شودمی

   .(2007مولرو و همکاران  )  شودمی

 اامّ  شوند،  می  یافت  سیتوپلاسم  در  عمدتاً  ها  ایزوفرم  این

 هایافتااه. دارنااد  اارار نیااز هامیتوکناادری و هاهسااته در

  ااال بااهاتّ شااامل RCAN عملکاارد کااه دهاادمی نشااان

RNA، ساااعت زیسااتی، تعاادیل میتوکناادری، تنظاایم 

 و  اساات  سوخت و ساااز  و  بدن(  در  گرما  ترموژنز )تولید

 هاادف یااک عنااوان بااه RCAN باارای مطلااوبیظرفیّاات 

 NIPA like .(2020لاای و آن ) دهاادمی ارائااه درمااانی

domain containing  منیاازیم هاییون انتقال (Mg )را 

 کناادمی پااذیر امکااان دیگاار  طاارف  بااه  ءتشا  طرف  یک  از

 .(2009گرمیل و همکاران )

 را شااده محافظاات بساایار هااایپروتئین NPAL3ژن 

بااه اخااتلال   منجر  ،ژناین    در  اختلال.  کنندمی  رمزگذاری

 NK  هایساالول  تعدادو    شده  ع بی  سیستم  عملکرد  در

 IgA و IgM ، IgG2 تغییاارات ساابب  و یاباادمی کاهش

 تااأثیر تحاات نیز  ایمنی  سیستم  دهدمی  نشان  که  ،شودمی

 .  گیردمی   رار

 باادن ایمناای  دسااتگاه  از  هااایی  لنفوسیت  NK3  هایسلول

 .هسااتند دخیاال 4ذاتی ایمنی و سلولی ایمنی در  که  هستند

 در  دفاااعی  خطّ  لیناوّ  (NK)  طبیعیی    کشنده  هایسلول

 بااه  آلااوده  هایسلول  و  سرطانی  هایسلول  بردن  بین  از

 با تواندمی هاسلول  این  تالیّفعّ  کاهش.  باشندمی  ویروس

 ها،ساارطان از بساایاری گسااترش و اسااتقرار بااروز،

 و ایمنااای نقاااص هایساااندرم ویروسااای، هاااایعفونت

ومریچ و همکاااران کباشد )  همراه  خودایمنی  هایبیماری

2020). 

در کروموزوم   PFDN2و    Atp6v1aو    DEDsهای  ژن

 هایژنع در تعااداد کپاای بودنااد.حاوی مناطقی با تنوّ  25

(DEDs)  ( پتااوزوآپدر مرگ سلولی برنامه ریزی شااده )

 آپوپتااوز  تنظیم  با  DED  یحاو  یهانیپروتئ.  نقش دارند

( TNFalpha)  تومااور  نکروز  فاکتور  هایگیرنده  تک یر  و

 عملکردهااای  باار  عاالاوه  هاااپروتئین  ایاان.  هسااتند  مرتبط

را   ریاا ، مهاااجرت و تک یسیرونوآپوپتوز،    ضدّ  و  طرفدار

 
3 Natural killer cell : NK cells 
4 Innate immune system 
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و   نی، در رشد جناا نیکنند، علاوه بر ایم  میتنظدر سلول  

 آپوپتااوز یااا هسااتند. یضاارور یمنیا ستمیهموستاز س

ها بااه مرگ سلولی برنامه ریزی شده، زمانی کااه ساالول

شااوند بساایار حیاااتی دلایاال مختلفاای دچااار نقااص می

ساایب دیااده آهای  چاارا کااه عاادم حااذف ساالولباشد  می

 و والمیکاای) های سااالم را درگیاار کناادتوانااد ساالولمی

کااه   TNFAIP8لازم به ذکاار اساات ژن    .(2009  راموس

ها نقااش دارد در مهار آپوپتوز و اتوفاژی در انواع سلول

نیز در مناطقی ژنومی کااه بااین دو نااژاد تفاااوت داشااتند 

 شناسایی شد.

V-ATPases  درون هااایبخش شاادن اساایدی ولؤمساا 

 هاآن.  است  پلاسمایی  تشای  در  پروتون  انتقال  و  سلولی

 ترافیااک ماننااد طبیعاای فراینااد دو هاار در مهماای نقااش

 تحلیاال  و  ادرار  شاادن  اساایدی  پااروتئین،  تخریب  تشایی،

 ماننااد  بیماااری  مختلااف  فرآیناادهای  همچنین  و  استخوان

 و اسااتخوان پااوکی سااموم، کشااتن ویروساای، عفوناات

 .  (2007ی و همکاران  کدارند )  تومور متاستاز

 پمااپ( V-ATPases) یااا (H+)-ATPasesواکوئااولار 

 محفظااه  در  هاام  که  هستند  ATP  به  وابسته  پروتون  های

 و دارنااد وجااود پلاساامایی تشای  در  هم  و  سلولی  داخل

-Vکننااد.  ماای عماال  بیماری  و  عادی  فرآیندهای  انواع  در

ATPases  ی   واسااطه  بااا  اندوسیتوز  برای  سلولی  درون

 تخریااب و پااردازش ساالولی، درون  اچااا  و گیرنااده

 ورود  و  کوچااک  هاااییون  و  هااامولکول  انتقااال  پروتئین،

 مانند  هاییویروس  جمله  از  هاسلول  به  زا  بیماری  عوامل

 تشااای. زخاام سیاه  سمّ  مانند  سموم  و  آنفلوانزا  ویروس

 در اسااید ترشااح در مهماای نقااش V-ATPases پلاسااما

 اساایدی  ها،استئوکلاساات  توسااط  اسااتخوان  تحلیل  کلیه،

 هایساالول  بودن  تهاجمی  و  مردان  تناسلی  دستگاه  شدن

ی و همکاااران کاا ) دارد اناادوتلیال هااای ساالول و تومااور

2007). 

ه باا   باارای  کلیاادی  یناادآفر  یک  هاپروتئین  مناسب  شدن  تا

 .اسااات پااروتئین ترکیاااب و ساااختار آوردن دساات

Prefoldin تااا کااه اساات معااروف چاپرون پروتئین یک 

  ااحیح شاادن تااا ویااژه بااه ،هاااپروتئین  ااحیح شاادن

د کُ  PFDN2ط ژن  توسّ  کندمی  تنظیم  را  اکتین  و  توبولین

 شااایع هااایبیماری پاااتوژنز در ایاان پااروتئین شااود.می

 و پارکینسااون بیماااری آلزایماار، بیمااارینظیاار  ع اابی

 از  یک  هر  ،  همچنین.  دارد  مهمی  نقش  هانتینگتون  بیماری

 مسااتقل و متفاوت عملکردهای  prefoldinواحدهای زیر

 بیااان ایاان، باار عاالاوه. دارنااد  prefoldin مجموعااه از

 تومورهااای در prefoldin واحاادهای زیاار تیرطبیعاای

ی توسااعه و بااروز در مهماای نقش و  دهد  می  خرُ  مختلف

 (.2020لیان  و همکاران ) کندمی ایفا  تومورها
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Introduction: Copy number variation (CNV) consist of deletion, insertion, and duplications. It is 

an important source of genetic variation in organisms and thus influences on the gene expression 

and phenotypic variation. Copy number variation (CNV) is one of the structural variant with an 

intermediate size class larger than 50bp which involves unbalanced rearrangements that increase or 

decrease the amount of DNA (Pirooznia et al 2015, Alkan et al 2011). The size of CNVs is larger 

than 50bp, while smaller segments are known as insertions or deletions (indels). Thereupon these 

structural variations comprise more polymorphic than SNPs because of enormity, detection of them 

and their effect on phenotype has caught the attention of many researchers recently. It has been 

reported that CNVs changes in gene dosage and regulation as well as in transcript structure, and 

thus contribute to phenotypic variability (Pirooznia et al 2015, Alkan et al 2011).  

The pea-comb phenotype is caused by a CNV mapping to intron 1 of the SRY (sex determining 

region Y)-box 5 (SOX5) gene (Wright et al 2009). Late feathering in chickens is due to incomplete 

duplication in PRLR and SPEF2 genes (Elfrink et al 2008). In swine, dominant white colour has 

been related with a duplication of a 450-kb fragment  of the KIT gene (Giuffra et al 1999) and a 

splice mutation causing the skipping of exon 17 (Giuffra et al 1999). In sheep, doubling in the ASIP 

gene results in the regulation of pigment in body coat (Norris et al 2008). Doubling the 4.6 k base 

pair into the six introns of the STX17 gene results in a gray body color in the horse with age. 

Deletion of the intergenic region with a length of 11.7 kbp in the goat genome leads to the removal 

of horns (Clop et al 2012).  

Chicken is the most intensively farmed animal on earth and is a major food source with billions of 

birds used in meat and egg production each year. A big share of chicken CNVs involves protein 

coding or regulatory sequences. A comprehensive study of chicken CNV can provide valuable 

information on genetic diversity and assist future analyses of associations between CNV and 

economically important traits in chickens. Unique chicken genome with macro and micro 

chromosomes and its biology make it an ideal organism for studies in development and evolution, 

as well as applications in agriculture and medicine (Burt 2005). In the last several years, there has 

been an increasing interest in the study of CNVs in the chicken. This study focuses on comparison 

of CNV between the broilers and layers chicken to find evidence of domestication on the genome 

using whole genome sequencing. 
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Material and methods: we used n=90 female birds of two commercial broiler (n=40) and layer 

(n=50) chicken. The broilers (BRs) were represented by 20 DNA samples of each of two lines 

(BRA and BRB) established independently and previously collected as part of the AVIANDIV 

project. In the layer group (LRs), data from 25 birds each from purebred white (WL) and brown 

(BL) egg laying populations, sequenced in the frame of the SYNBREED project 

(http://www.synbreed.tum.de/index.php?id=2  ,( were included. The paired-end reads with a read 

length of 101bp were mapped against the current reference genome assembly Galgal6 using the 

Burrows-Wheeler aligner (bwa, 0.6.2-r126 Version, with default parameters. Duplicate reads were 

masked during post-processing using the Picard tool set (version 2.9.2, 

http://picard.sourceforge.net). Finally, Genome Analysis Toolkit-3.3.0 was used to realign reads for 

correcting errors caused by indels. Using GATK software package and Depth of Coverage function 

(McKenna et al 2010), the depth of readings was calculated for each sample. Then filter out reads 

with mapping quality below 20. Because comparing the genomes of individuals in different groups 

was time consuming and computationally difficult for all parts of the genome, the genomes of each 

individual were divided into 1000 bp non-overlapping windows and the average reading depth per 

window was calculated. Then the results were normalized against the BL sample that showed 

highest average depth. In short, we created a correction factor per population and applied it on the 

depth of coverage value for each window. For all the contrasts, we performed an analysis of 

variance (ANOVA) as described (Carneiro et al 2014). For the Broilers-Layers contrast we scanned 

935247 windows. 69522 windows showed significant by FDR with P < 0.001, with ANOVA using 

the Benjamini-Hochberg FDR method for multiple corrections (Benjamini and Hochberg 1995). 

Results and discussion: Mapping sequencing data to galGal6 assembly showed an average 98.61% 

mapping rate and 11.51 depth. Manhattan plot was plotted for regions of the genome that differed 

significantly between the two groups (FDR = 0.001). The points above the hypothetical line were 

identified and examined in a 25 Kbp confidence interval to identify possible genes. 39 regions were 

identified that half of them does not contain any genes. Although Long noncoding RNAs are under 

lower selective pressure than protein-coding genes (Batista and Chang 2013), the other 11 regions 

contained 16 genes related to long non-coding RNAs. Long noncoding RNAs (lncRNAs) play a 

critical role in organizing the 3-dimensional genome architecture and regulating gene activity in cis 

or in trans through multiple mechanisms (Zhang et al. 2019, Batista and Chang 2013). 6 Othere 

regions also contained 12 coding genes. Most of the identified genes were somehow linked to the 

immune system disease or cancer. Genes such as DEDs and TNFAIP8 are involved in programmed 

cell death (apoptosis) and two genes NPAL3 and RCAN, which are involved in the immune system, 

had a copy number variation in the studied samples. In addition, RCAN is involved in Down 

syndrome. The PFDN gene, located on chromosome 25, is also involved in Alzheimer's and 

Parkinson's disease. 
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