
 

1403بْــار ، 142 ؼوارُ

مرتبط یژن هایمجموعه یلو تحل یهو تجز یکل ژنوم یشپو

مختلف بز یبذن در نژادها یبا صفات ساختار 

چكيذُ       
از عریق پَیػ شًَهی برپایِ آًاليس  بس ًصادّای از برخی در بذى ظاختاری بر صفات هؤثر شًَهی هٌاعق ّذف پصٍّػ حاضر، ؼٌاظایی

(، 114(، تذی )631رأض بس ؼاهل ًصادّای بيتال ) 879گًَِ بس تؼييي شًَتيپ ؼذُ بَدًذ. بذیي هٌظَر از  50K ّایتراؼِ با کِ هعير بَد

(، پٌج صفت بيَهتری ارتفاع قذ از جذٍگاُ، دٍر ظيٌِ، عَل 16ٍری )( ٍ پَض41(، پْری )23(، بربری )33(، ًچی )21دیرا دیي پٌاُ )

 فساراًرم در هَرد بررظی صفات ارزیابی پَیػ شًَهی برایآٍری ؼذ.جوغبذى، ػوق ظيٌِ ٍ عَل اظتخَاى ؼرهگاّی رکَرد 

GEMMA افساری ًرم بعتِ از اظتفادُ ظپط باؼذ، اًجام biomaRt2  ِبرًاهR بالا ٍ  کيلَباز 15 یا ٍ داری کِ در داخلّای هؼٌیشى

 با KOBASبرًاهِ  با شًی ّایهجوَػِ ليس تجسیِ ٍ تحليلدر ًْایت، آًاؼٌاظایی گردیذ. دار قرار داؼتٌذ،هؼٌی ًؽاًگرّای دظت پایيي

دار هرتبظ با صفات هٌاعق شًَهی هؼٌی پصٍّػ ایي در .ؼذ اًجام اًتخابی هٌاعق بِ ًسدیک ّایشى بيَلَشیكی ػولكرد ؼٌاظایی ّذف

-،PDE5Aّای کاًذیذای ؼاهل شىؼذًذ کِ  ؼٌاظایی 27ٍ 22، 17 ،16 ،11 ،10 ،6 ،5، 4، 1 ّایکرٍهَزٍم رٍی ظاختاری بذى
WDR1 ،ATF3 ،SIPA1L1 ،TMTC2،CHCHD3 ، SHROOM2 ،TBPL2 ،ADIPOQ ،ASAH1ٍ LRPPRC  ِبَدًذ. بَظيل

هعير بيَلَشیكی هرتبظ ؼٌاظایی ؼذ. از بيي هعيرّای زیعتی ؼٌاظایی ؼذُ ًقػ هْوی  18ّای شًی، تؼذاد ظازی هجوَػِتحليل غٌی

تَاًذ ظازی، رؼذ ػضلات اظكلتی ٍ تٌظين یَى کلعين بر ػْذُ داؼتٌذ. ًتایج ایي تحقيق هیکلاشى، فرآیٌذ اظتخَاىدر ارتباط با ظٌتس 

بذى هَرد اظتفادُ قرار گيرد ٍ با تَجِ بِ تأیيذ هٌاعق قبلی پَیػ شًَهی ٍ در درک ظاز ٍ کار شًتيكی کٌترل کٌٌذُ صفات ظاختاری

. باؼذ هفيذ تَاًذ در اًتخاب شًتيكی بسّای ایي پصٍّػ هیاز یافتِ ؼٌاظایی هٌاعق شًَهی جذیذ، اظتفادُ
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 هقذهِ    

ٞبی ثس٘ی ثطای ترٕیٗ ٔیعاٖ ٌیطینفبت ثیٛٔتطی یب ا٘ساظٜ

ٞبی لاقٝ  زض ٌٛ٘ٝٔثّی ٚ ٚظٖ ذٛضان ٔهطفی، نفبت تِٛیس

قٛ٘س. ایٗ ضٚـ، ثٝ ذهٛل زض ٔرتّف اظ خّٕٝ ثع اؾتفبزٜ ٔی

ٌیطی آؾبٖ ٔٙبعمی وٝ قطایظ ٔحیغی ٚ ٔسیطیتی، اخبظٜ ا٘ساظٜ

تٛا٘س ٔٙبؾت ثبقس. ٚظٖ ثسٖ نفت زٞس، ٔیٞب ٕ٘یٚظٖ ضا زض زاْ

ٞبی ٟٔٓ التهبزی زض ا٘تربة حیٛا٘بت ٚ اظ اٞساف انّی ثط٘بٔٝ

(. ایٗ أط ثٛیػٜ 2021ٚ ٕٞىبضاٖ  Zhangثبقس )ٔیانلاح ٘ػازی 

زض ٘ػازٞبی ٌٛقتی حبئع إٞیت اؾت وٝ زض آٟ٘ب ؾطػت ضقس ٚ 

قٛ٘س ٞبی ٟٔٓ ا٘تربة زض ٘ظط ٌطفتٝ ٔیتیپ ثسٖ ثٝ ػٙٛاٖ قبذم

(Moaeen ud Din  ،ٖ2022ٚ ٕٞىبضا.) 

ٞبی ثیِٛٛغی ِٔٛىِٛی ثب ؾطػت ٞبی اذیط، تىٙیهزض عی ؾبَ

ٞبی پیسا وطزٜ ٚ ٔٛخت ٌطزیسٜ اؾت تب پطٚغٜ قٍطفی تٛؾؼٝ

ٔیلازی  2010یبثی وُ غْ٘ٛ، اظ خّٕٝ ثع زض ؾبَ ٔرتّف تٛاِی

IGGCإِّّی غْ٘ٛ ثع )تٛؾظ وٙؿطؾیْٛ ثیٗ
( تىٕیُ قٛز ٚ 1

ٞبی ٘ب٘ٛیی ثب تطاوٓ ٔتفبٚت ٞبی ٔرتّفی اظ آضایٝٔتؼبلت آٖ پبُ٘

أىبٖ پصیط عطاحی قسٜ ٚ ا٘دبْ ٔغبِؼبت پٛیف وُ غ٘ٛٔی ضا 

                                           
1
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The present study aimed to conduct a genome wide association studies based on Gene-set 

enrichment analysis for identifying the loci associated with conformation traits in some goats 

genotyped with the Caprine 50K SNP chip. For this purpose, 879 samples including Beetal 

(631), Daira Din Pannah (21), Nachi (33), Barbari (23), Teddi (114), Pahari (41) and Pothwari 

(16) phenotype records related to body length, body height, pubic bone length, heart girth and 

chest length were obtained. Genome wide association study was performed with conformation 

traits using GEMMA software. Using the biomaRt2 R package the SNP were assigned to genes 

if they were within the genomic sequence of the gene or within a flanking region of 15 kb up-

and downstream of the gene. Finally, a gene enrichment analysis was performed with the 

KOBAS platform from online bioinformatics databases for the assignment of the genes to 

functional categories. In this research, genomic region related to conformation traits on 

chromosomes 1, 4, 5, 6, 10, 11, 16, 17, 22 and 27 were identified. Also, genes related to body 

conformations traits in our study included PDE5A, WDR1, ATF3, SIPA1L1, TMTC2, CHCHD3, 

SHROOM2, TBPL2, ADIPOQ, ASAH1 and LRPPRC. According to pathway analysis, 18 

pathways from gene ontology and biological pathways were associated with the conformation 

traits. The results of our research can be used to understand the genetic mechanism controlling 

conformation traits and considering, this study supported previous results from GWAS of 

conformation traits, also revealed additional regions, using these findings could potentially be 

useful for genetic selection in goat. 
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60



 

تط ٔٙبعك تٛا٘س ثٝ قٙبؾبیی زلیكٕ٘بیس. ٔغبِؼٝ پٛیف وُ غ٘ٛٔی ٔی

ٞبی وب٘سیسای ٔطتجظ ثب نفبت التهبزی غ٘ٛٔی ٚ ٔتؼبلت آٖ غٖ

ٞبی آٖ ثطای ا٘تربة ثٝ وٕه ٘كبٍ٘ط ٔفیس وٕه وطزٜ ٚ یبفتٝ

 (.2011ٚ ٕٞىبضاٖ، Johnstonثبقس )

اظ تهحیحبت زض ٔغبِؼبت پٛیف وُ غ٘ٛٔی ثٝ عٛض ٔؼَٕٛ 

زاضی ٚ  ثٙفطٚ٘ی یب ٘طخ وكف وبشة ثطای تؼییٗ آؾتب٘ٝ ٔؼٙی

ٌطزز. یىی اظ ایطازات خٌّٛیطی اظ ذغبی ٘ٛع اَٚ اؾتفبزٜ ٔی

زاضی ٔؼٙی تحمیمبت ٔغبِؼبت پٛیف غ٘ٛٔی زض ٘ظط ٌطفتٗ آؾتب٘ٝ

وٝ پطٞیع اظ ثطای خٌّٛیطی اظ ثطٚظ ذغبی ٘ٛع اَٚ اؾت. زض حبِی

افعایف ذغبی ٘ٛع زْٚ ٚ زض ٘ظط ٍ٘طفتٗ ذغبی ٘ٛع اَٚ ؾجت 

SNPقٛز  تط اظ آؾتب٘ٝ ٔیزاض پبییٗٞبی زاضای اثط ٔؼٙی

(Marjanovic ،ٖ؛ 2020ٚ ٕٞىبضاTaiwo ،ٖٕٞىبضا ٚ

2022 .) 

یه خبیٍعیٗ ٔٙبؾت ثطای حُ ایٗ ٔكىُ، ا٘دبْ ٔغبِؼبت پٛیف 
ی ؾبظثب اؾتفبزٜ اظ تدعیٝ ٚ تحّیُ غٙی وُ غ٘ٛٔی ثط ٔجٙبی ٔؿیط2

غ٘ی اؾت. زض ٚالغ زض ایٗ ضٚـ ثٝ خبی ا٘دبْ تدعیٝ  ٞبیٔدٕٛػٝ

یب یه غٖ، اضتجبط ثیٗ نفت ٔٛضز ٔغبِؼٝ ٚ SNPثطای یه 

ٞبی غ٘تیىی زض یه زؾتٝ یب ٌطٜٚ غ٘ی وٝ ثٝ عٛض  ٚاضیب٘ت

قٛز. ثٝ ػجبضت زیٍط  ػّٕىطزی ثب ٞٓ ٔطتجظ ٞؿتٙس ثطضؾی ٔی

زاض ثب فٙٛتیپ، ٔٛضز اضتجبط آٔبضی ثیٗ یه ٔدٕٛػٝ غ٘ی ٔؼٙی

 (. 2023ٚ ٕٞىبضاٖ، Abdallaٌیطز ) آظٖٔٛ لطاض ٔی

 ثطپبیٝ غْ٘ٛ ؾغح زض اضتجبط ؾٙدی ٔغبِؼٝ ػٙٛاٖ ثب اذیطاً، پػٚٞكی

 ٞبیخبیٍبٜ قٙبؾبیی ثطای غ٘ی ٔدٕٛػٝ ؾبظیغٙی تحّیُ ٚ تدعیٝ

 ثطاؾبؼ وٝ ثّٛچی ٌٛؾفٙس 96 زض لّٛظایی زٚ ٘طخ ثط ٔؤثط غ٘ی

 قٙبؾبیی ثٝ ٔٛفك ثٛز٘س، قسٜ ا٘تربة پبییٗ ٚ ثبلا زٚلّٛظایی ٘طخ

، CTH ،ANKRD13C ،SRSF11 ٞبی وب٘سیسا قبُٔغٖ
PTGER3 ،LDHB ،LRRC40 ٚNTRK2ضٚی 

ٕٞچٙیٗ  .قس٘س 25ٚ  15، 10، 3، 1 قٕبضٜ ٞبیوطٚٔٛظْٚ

ٚ defense response ،cell adhesionٔؿیطٞبی ظیؿتی 

cell junction ٌعاضـ قسٜ ثٛز٘س، ٘تبیح ٘كبٖ زاز ضٚـ پٛیف

غ٘ٛٔی ثط ٔجٙبی ٔؿیط وبضآیی ثبلاتطی ثطای یبفتٗ ٔٙبعك غ٘ٛٔی ٚ 

زضن ثٟتطی اظ ٔؼٕبضی غ٘تیىی نفت تؼساز ٘تبج ٔتِٛس قسٜ 

                                           
2
Pathway-based analysis 

٘ؿجت ثٝ آ٘بِیع پٛیف غ٘ٛٔی ثط پبیٝ ته ٘كبٍ٘طی زاقت 

(Esmaeili-Fard ،ٖٔغبِؼ2021ٝٚ ٕٞىبضا .) ی ٔطٚضی ثب

ٞبی وب٘سیسای ٚ ٔؿیطٞبی ظیؿتی ٔطتجظ ثب ف قٙبؾبیی غٖٞس

تؼساز ثطٜ ٔتِٛس قسٜ زض ٌٛؾفٙس ثطاؾبؼ آ٘بِیع ٔؿیط ا٘دبْ قسٜ 

ٚ FLT1ٞبی غٖ وب٘سیسای قٙبؾبیی قسٜ غٖ 21اؾت، اظ ٔیبٖ 

CCL2 ٖٔؿیط ظیؿتی ٔطتجظ ثب تؼساز ٘تبج، ٔؿیط  20ٚ اظ ٔیب

 negative regulation of vascular endothelialظیؿتی 

cell proliferation ٜثیكتطیٗ اضتجبط ضا ثب تؼساز ٘تبج ٔتِٛس قس

 (. 2021زض ٞط ظایف ضا زاقتٙس )لیبؾی ٚ ػجساِّٟی آضپٙبٞی، 

ٞبی ٔٛضز اؾتفبزٜ زض ایٗ پػٚٞف، لجلاً ثب ٞسف آ٘بِیع پٛیف زازٜ

 ٌطفتٗ ٘ظط زض ٞبی ذغی ولاؾیه ثبوُ غ٘ٛٔی ثطاؾبؼ ٔسَ

 آؾتب٘ٝ تؼییٗ ثطای ثٙدبٔیٗ ٞٛقجطي-وبشةتهحیح ٘طخ وكف 

ٔطتجظ ثب نفبت  اَّٚ ٘ٛع ذغبی اظ خٌّٛیطی ٚ زاضیٔؼٙی

ؾبذتبضی ثسٖ قبُٔ ٚظٖ ثسٖ، اضتفبع لس اظ خسٌٚبٜ، زٚض ؾیٙٝ، 

عَٛ ثسٖ، ػٕك ؾیٙٝ ٚ عَٛ اؾترٛاٖ قطٍٔبٞی اؾتفبزٜ قسٜ ثٛز. 

 ،ATP2B4 ،IF2ٞبی وب٘سیسای ٘تبیح ایٗ تحمیك ٘كبٖ زاز غٖ
THEGL ،EPHA5 ٚTHEGLزاضی ثب نفبت اضتجبط ٔؼٙی

(. 2022ٚ ٕٞىبضاٖ، Moaeen‑ud‑Dinٔٛضز ثطضؾی زاض٘س )

تب ثٝ أطٚظ اوثط ٔغبِؼبت پٛیف وُ غ٘ٛٔی زض ٘ػازٞبی ٔرتّف ثع 

ثطاؾبؼ آ٘بِیع ضٌطؾیٛ٘ی ته ٘كبٍ٘طی ٚ ٔطتجظ ثب نفبت تؼساز 

ٚ ٕٞىبضاٖ، Martin(، ضً٘ ثسٖ )2021ٚ ٕٞىبضاٖ، Bai٘تبج )

ٚ تِٛیس  (2021ٚ ٕٞىبضاٖ، Guo(، ٚضؼیت قبذساضی )2016

( ثٛزٜ اؾت ٚ تحمیمبت ثؿیبض 2020ٚ ٕٞىبضاٖ،  Tilahunقیط )

ا٘سوی پٛیف غ٘ٛٔی ثطاؾبؼ آ٘بِیعٞبی ٔؿیط نٛضت ٌطفتٝ اؾت. 

ثٙبثطایٗ ٞسف اظ ا٘دبْ پػٚٞف حبضط، آ٘بِیع پٛیف وُ غ٘ٛٔی 

 ظیؿتی ٔؿیطٞبی ٚ غ٘ی ٞبی ٔدٕٛػٝ تحّیُ ٚ ثطاؾبؼ تدعیٝ

 .ثبقسٔی ثع ٔرتّف ثب ثطذی اظ نفبت ؾبذتبضی زض ٘ػازٞبی ٔطتجظ

 

ّاهَاد ٍ رٍغ    

ضأؼ ثعٞبی  879زض پػٚٞف حبضط اظ اعلاػبت غ٘ٛتیپی ٔدٕٛع 

ضأؼ زاْ ٔبزٜ( ٔطثٛط ثٝ  513ضأؼ زاْ ٘ط ٚ  366غیط ذٛیكبٚ٘س )

 21) ضأؼ(، زیطا زیٗ پٙب5ٜ 114) ضأؼ(، تسی4 631) 3٘ػازٞبی ثیتبَ

                                           3
 Beetal 

4
 Teddi 

5
 Daira Din Pannah  
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-ضأؼ( ٚ پٛؼ 41) 8(، پٟطی23) 7ضأؼ(، ثطثطی 33) 6ضأؼ(، ٘چی

تٛؾظ زا٘كٍبٜ DNAضأؼ( اؾتفبزٜ ٌطزیس. اؾترطاج  16) 9ٚضی

PMAS-Arid Agricultureاظ پبوؿتبٖ ا٘دبْ قسٜ ثٛز. پؽ 

 ثب ٞبٕ٘ٛ٘ٝ قسٜ، اؾترطاجDNA ثبلای ویفیت ٚ وٕیت اظ اعٕیٙبٖ

 Caprine 50 K SNP ایّٛٔیٙب قطوت ٞبیآضایٝ اظ ٜاؾتفبز

Bead Chip  قسٜ  غ٘ٛتیپ خبیٍبٜ ٘كبٍ٘طی تؼییٗ 53347ثطای

ٞبی ٔٛضز اؾتفبزٜ ایٗ پػٚٞف زض پبیٍبٜ ثطذظ زازٜ. ثٛز٘س

figshare

(https://figshare.com/articles/dataset/19668633 )

فٙٛتیپی ٔطتجظ ثب زض ایٗ پػٚٞف اظ اعلاػبت  ثبقس.زض زؾتطؼ ٔی

نفبت ؾبذتبضی ثسٖ قبُٔ اضتفبع لس اظ خسٌٚبٜ، زٚض ؾیٙٝ، عَٛ 

خسَٚ  .ثسٖ، ػٕك ؾیٙٝ ٚ عَٛ اؾترٛاٖ قطٍٔبٞی اؾتفبزٜ ٌطزیس

آٔبض تٛنیفی نفبت ٔٛضز ثطضؾی ٔطتجظ ثب نفبت ؾبذتبضی  1

  زٞس.ثسٖ زض ایٗ پػٚٞف ضا ٘كبٖ ٔی

ٞبیی وٝ ٞبی تؼییٗ غ٘ٛتیپ قسٜ، اثتسا ٕ٘ٛ٘ٝفیّتطاؾیٖٛ زازٜ ثطای

ثٛز، قٙبؾبیی ٚ % 95فطاٚا٘ی ٘طخ تؼییٗ غ٘ٛتیپ آٟ٘ب وٕتط اظ 

حصف قس. زض ٔطحّٝ ثؼس ٘كبٍ٘طٞبیی وٝ حسالُ فطاٚ٘ی آِّی زض 

% ثٛز حصف قس٘س. ٕٞچٙیٗ ٘كبٍ٘طٞبیی وٝ زض 5آٟ٘ب وٕتط اظ 

یب ٔٛلؼیت ٘بٔكرم ضٚی  ٚایٙجطي ٘جٛز٘س ٚ-تؼبزَ ٞبضزی

وطٚٔٛظْٚ زاقتٙس، وٙبض ٌصاقتٝ قس٘س. ٔطاحُ ٔرتّف فیّتطاؾیٖٛ 

Purcell( ا٘دبْ قس )9/1)٘ؿرٝ PLINKثب اؾتفبزٜ اظ ٘طْ افعاض 

(. ٕٞچٙیٗ زض ایٗ تحمیك ثطای ثطضؾی ٚخٛز یب 2007ٚ ٕٞىبضاٖ، 

ثٙسی خٕؼیتی ثب اؾتفبزٜ اظ ضٚـ وٙتطَ غ٘ٛٔیه اظ ػسْ ٚخٛز لایٝ

PLINK( زض ٘طْ افعاض λعطیك فبوتٛض تٛضْ وٙتطَ خٕؼیتی )

ثطضؾی قس.
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 آهار تَصيفی صفات ظاختاری بذى هَرد بررظی ؼذُ در ًصادّای هختلف بس -1جذٍل 

حذاکثرحذاقل اًحراف هؼيار هياًگيي تؼذاد رکَرد صفات

82733/7612/1200/2400/110 (ٔتط)ؾب٘تیزٚض ؾیٙٝ 

88/7652/1100/1200/111 827 (ٔتط)ؾب٘تیاضتفبع لس اظ خسٌٚبٜ 

73/6751/1000/1900/96 827 (ٔتطعَٛ ثسٖ )ؾب٘تی

93/1169/200/350/21 827 (ٔتط)ؾب٘تیعَٛ اؾترٛاٖ قطٍٔبٞی 

 00/39 40/400/6 47/20 827 (ٔتط)ؾب٘تیػٕك ؾیٙٝ 

 هعيرآًاليس پَیػ کل شًَهی بر پایِ آًاليس 

غٚ )GEMMA افعاض ٘طْ ٞب اظٞب ثب غ٘ٛتیپخٟت اضتجبط فٙٛتیپ

قس. ٔسَ ٔٛضز اؾتفبزٜ ثط اؾتفبزٜ  98/0 ٘ؿرٝ( 2012ٚ اؾتیفٗ، 

پبیٝ ٔسَ ذغی ٔرتّظ ثٝ قىُ ظیط ثٛز:

 

ثطزاض اثطات ثبثت قبُٔ ٘ػاز ٚ   : ثطزاض ٔكبٞسات فٙٛتیپی، yوٝ 

اثطات ثطزاض  u٘كبٍ٘ط تحت آظٖٔٛ،  ٞبی: ثطزاض غ٘ٛتیپ خٙؽ، 

 β ،W ٚZٞبی تهبزفی ٚ ٔب٘سٜثطزاض اثط ثبلی eغ٘یه،پّی

 ٞبی عطح اضتجبط زٞٙسٜ.ٔبتطیؽ

ٞبی غ٘ی زض ؾٝ آ٘بِیع پٛیف غ٘ٛٔی ثط پبیٝ تدعیٝ ٚ تحّیُ ٔدٕٛػٝ

( 2زاض ثب غٖ ٞبی ٔؼٙیSNP( تؼییٗ ٔىبٖ 1ٔطحّٝ ا٘دبْ ٌطزیس: 

( پٛیف 3ٞب ثٝ عجمبت ػّٕىطزی ٚ ٔؿیطٞبی ثیٛقیٕیبیی اضتجبط غٖ

 وُ غ٘ٛٔی ثط پبیٝ آ٘بِیع ٔؿیط

-Pٞبیی وٝ ٔمساض SNPٞب: ٞب ثب غSNPٖتؼییٗ ٔىبٖ -1

value طْ افعاضی ثٛز ثب اؾتفبزٜ اظ ثؿتٝ ٘ 05/0آٟ٘ب وٕتط اظ

biomaRt2 زض ٔحیظR( ثب اؾتفبزٜ اظ غْ٘ٛ ٔطخغ ثع ٚARS1 )

 kb15ٔٛضز ٘ظط زض زاذُ آٖ غٖ ٚ یب SNPٞبیی وٝ ٘كبٍ٘ط ثٝ غٖ

ثبلازؾت یب پبییٗ زؾت آٖ غٖ لطاض زاقت، اضتجبط زازٜ قس٘س 

(Clancey ،ٖ2019ٚ ٕٞىبضا) .ٞب ثٝ عجمبت اضتجبط غٖ-2

یی: خٟت تؼییٗ عجمبت ػّٕىطزی ػّٕىطزی ٚ ٔؿیطٞبی ثیٛقیٕیب

ٞبی زاض اظ پبیٍبٜٞبی ٔؼٙیغ٘ی ٚ ٔؿیطٞبی ٔتبثِٛیىی ٚ تٙظیٕی غٖ

، /GO(http://www.geneontology.org)اعلاػبتی قبُٔ 

KEGG(http://www.genome.jp/kegg/ ،)Panther

(http://www.pantherdb.org ،)BioCyc

(http://www.BioCyc.org ٚ )Reactome

(http://www.reactome.orgخٟت ) ٗعجمبت تؼیی 

ٕ٘بئیس. زض ایٗ ٔطحّٝ  ثیٛقیٕیبیی اؾتفبزٜ ٔی ٔؿیطٞبی ٚ ػّٕىطزی

ٞبیی وٝ زض یه عجمٝ ػّٕىطزی ذبل فطو ثط ایٗ اؾت وٝ غٖ

تٛا٘ٙس ثٝ ػٙٛاٖ  ٌیط٘س ٔیاظ ؾٝ ٔدٕٛػٝ غ٘ی ٞؿتی قٙبؾی لطاض ٔی

ی ذبل ٚ ٔكتطن ٞب ٞبیی وٝ ثطذی اظ ٚیػٌییه ٌطٜٚ اظ غٖ

زاض ٞبی ٔؼٙی پٛیف وُ غ٘ٛٔی ثط پبیٝ آ٘بِیع ٔؿیط: اضتجبط-3زاض٘س. 

ٔؿیطٞبی ػّٕىطزی ٔطتجظ ثب نفبت تِٛیسٔثّی ثب اؾتفبزٜ اظ تٛظیغ 
ٔٛضز آظٖٔٛ لطاض Fisher’s exact testٚ آٔبضٜ  فٛق ٞٙسؾی10

ؾبظی ٔدٕٛػٝ غ٘ی ثب اؾتفبزٜ اظ ثؿتٝ ٘طْ ٌطفت. تدعیٝ غٙی

( ا٘دبْ ٌطزیس. زض 2021ٚ ٕٞىبضاٖ، Bu)KOBASافعاضی 

-پبیٍبٜ اظ آٔسٜ زؾت ثٝ ٞبی غٖ ػّٕىطز ثٟتط تفؿیط طایٟ٘بیت ث

 GeneCardsآ٘لایٗ  اعلاػبتی ٞبی 

(http://www.genecards.org)ٚUniProtKB 

(http://www.uniprot.org) ٜقس اؾتفبز. 

 ًتایج     

اضائٝ قسٜ اؾت. اظ  2ٔطاحُ ٔرتّف وٙتطَ ویفیت زض خسَٚ 

 36861ثٝ وبض ضفتٝ زض ایٗ تحمیك، SNP٘كبٍ٘ط  53347ٔدٕٛع 

٘كبٍ٘ط تٛا٘ؿتٙس ٔطاحُ ٔرتّف وٙتطَ ویفیت ضا ثٍصضا٘ٙس. ثٝ عٛض 

، 05/0٘كبٍ٘ط ثٝ زِیُ حسالُ فطاٚا٘ی آِّی وٕتط اظ  3963وّی 

% زض ٞط ٕ٘ٛ٘ٝ، 95ٛتیپ وٕتط اظ ٘كبٍ٘ط ثٝ زِیُ ٘طخ تؼییٗ غ٘ 1342

٘كبٍ٘ط  1420٘كبٍ٘ط ثٝ زِیُ ػسْ تؼبزَ ٞبضزی ٚایٙجطي ٚ  9761

                                           
10

Hypergeometric 

𝑦 =𝑊𝑎 + 𝑥𝛽 + 𝑍𝑢 + 𝑒 
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تؼییٗ  ٕ٘ٛ٘ٝ ثٝ زِیُ فطاٚا٘ی 52ثب ٔٛلؼیت ٘بقٙبذتٝ ٚ ٕٞچٙیٗ 

% حصف قس٘س. تؼساز ٘كبٍ٘طٞب ثٝ تطتیت 90 اظ وٕتط غ٘ٛتیپ

وطٚٔٛظْٚ ثؼس وٙتطَ وطٚٔٛظْٚ، تؼساز ٘كبٍ٘طٞب ثٝ اظای ٞط

٘كبٖ  3زض خسَٚ SNPویفیت ٚ ٔیبٍ٘یٗ فبنّٝ ثیٗ زٚ ٘كبٍ٘ط 

زازٜ قسٜ اؾت.

  

 ّای حاصل از تؼييي شًَتيپ قبل از آًاليس پَیػ کل شًَهیهراحل هختلف فيلتراظيَى دادُ -1جذٍل 

 879 تؼساز حیٛا٘بت

 52 % غ٘ٛتیپ اظ زؾت ضفت10ٝٞبیی ثب ثیف اظ حصف ٕ٘ٛ٘ٝ

 827 ٔب٘سٜثبلیتؼساز وُ ٕ٘ٛ٘ٝ ٞبی 

 53347 تؼساز وُ ٘كبٍ٘طٞبی ٔٛضز ثطضؾی

 3963%5 اظ وٕتط آٟ٘ب زض آِّی فطاٚ٘ی حصف ٘كبٍ٘طٞب ثب حسالُ

 1342 % زض ٞط 95ٕٝ٘ٛ٘حصف ٘كبٍ٘طٞبی ثب ٘طخ فطاذٛا٘ی وٕتط اظ 

 9761 (10-6ٚایٙجطي )-حصف ٘كبٍ٘طٞب ثب ا٘حطاف اظ تؼبزَ ٞبضزی

 1420 ٘بٔكرمحصف ٘كبٍ٘طٞب ثب ٔٛلؼیت 

 36861 ٔب٘سٜتؼساز ٘كبٍ٘طٞبی ثبلی

 
-ٚ ٟٔٙتٗ ٔطتجظ ثب نفبت ؾبذتبضی ثسٖ زض قىQ-Qُٞبی پلات

اضائٝ قسٜ اؾت. چٙسیٗ ضٚـ ثطای ترٕیٗ وٙتطَ تٛضْ   2ٚ  1ٞبی 

ٌط ٔیب٘ٝ ( ٚخٛز زاضز وٝ زض ایٗ تحمیك ضٚـ ترٕیλٗغ٘ٛٔیىی )

( ٚخٛز λ˃1) 1فبوتٛض تٛضْ وٙتطَ خٕؼیتی ثعضٌتط اظ قس. اخطا

زٞس. ثٙسی خٕؼیتی ٚ یب ذغبی تؼییٗ غ٘ٛتیپ ضا ٘كبٖ ٔیلایٝ

PLINKپیٛؾتٍی زض  تدعیٝ ٚ تحّیُفبوتٛض لأجسا اظ عطیك 

 اظ لس ثطای نفبت ٔٛضز ٔغبِؼٝ ٔحبؾجٝ قس وٝ ثطای نفبت اضتفبع

 اؾترٛاٖ عَٛ ٚ ؾیٙٝ ػٕك ثسٖ، عَٛ ؾیٙٝ، زٚض خسٌٚبٜ،

ثٛز  021/1ٚ  006/1، 012/1، 009/1،  034/1ثٝ تطتیت  قطٍٔبٞی

ثٛز٘س ٚ ٘كبٖ  1قٛز تمطیجبً ثطاثط ثب وٝ ٕٞبٖ عٛض وٝ ٔكبٞسٜ ٔی

-زٞٙسٜ ػسْ ٚخٛز لایٝ ثٙسی خٕؼیتی ثطای اخطای تدعیٝ ٚ تحّیُ

 1/1ٞبی پٛیف وُ غ٘ٛٔی ثٛز. زض ٔغبِؼبتی وٝ لأجسا وٛچىتط اض 

اؾت ٘یبظی ثٝ تهحیح اثطات ؾبذتبض خٕؼیتی ٘یؿت  1 یب ٔؿبٚی

(Hinrichs ،ٖ2009ٚ ٕٞىبضا.)

ّای کاًذیذا هرتبظ با صفات در هٌاعق ؼٌاظایی شى

 شًَهی ؼٌاظایی ؼذُ

 ثٝ ثع زض قسٜ ٘ٛیؿیحبقیٝ غٖ 27054 اظ غٖ ػسز 26109 تؼساز

تؼساز  ٔیبٖ زض ایٗ وٝ قس زازٜ پٛقفSNP٘كبٍ٘طٞبی  ٚؾیّٝ

 یؼٙی غٖ ثٛز٘س، 2849زاض زض ٘ػاز ٔٛضز ثطضؾی ٔؼٙیٞبی غٖ

 زض یب ٚ زاذُ زض 05/0 اظ وٕتطP-value ثب ٘كبٍ٘ط یه حسالُ

 ٞبغٖ ایٗ. ٌطفت لطاض kb15 فبنّٝ تب غٖ ایٗ زؾت پبییٗ ثبلا یب

 نفبت ؾبذتبضی ثسٖ ثطای ثب ٔطتجظ زاضٔؼٙی ٞبیغٖ ػٙٛاٖثٝ

-ٔدٕٛػٝ قس٘س. تؼساز ا٘تربة ٞبی غ٘یٚ تدّیُ ٔدٕٛػٝ تدعیٝ

 عجمبت 148 قبُٔ ٔرتّف ایزازٜ ٞبیپبیٍبٜ اظ حبنُ غ٘ی ٞبی

. ثیٛقیٕیبیی ٔكبٞسٜ قس  ٔؿیط 25قٙبؾی ثٝ زؾت آٔس ٚ  ٞؿتی

 ٌعاضـ زاقتٙس غٖ 300 اظ وٕتط ٚ غٖ ؾٝ اظ ثیكتط وٝ ٔؿیطٞبی

 .ا٘سقسٜ

بحث   

ثب نفبت SNP٘تبیح اضتجبط ٘كبٍ٘طٞبی  a-2  ٚb-2زض قىُ 

 وبُٔ قٛز. خعئیبتعَٛ ثسٖ ٚ اضتفبع لس اظ خسٌٚبٜ ٔكبٞسٜ ٔی

-غٖ اؾبٔی ٕٞطاٜ ٚ ٔؿیطٞبی ثیٛقیٕیبیی، ثٝ قٙبؾیٞبی ٞؿتیتطْ

ٟٕٔتطیٗ ٔٙبعك غ٘ٛٔی  .اؾت قسٜ اضائٝ 4 خسَٚ زض ٞبی وب٘سیسا

 ثٝ تطتیت ضٚی وطٚٔٛظْٚ ثسٖ عَٛ نفت ثب قٙبؾبیی قسٜ ٔطتجظ

ثٛز٘س. ٕٞچٙیٗ زض  16ٚ وطٚٔٛظْٚ قٕبضٜ  )زٚ ٔٙغمٝ( 6قٕبضٜ 

اضتجبط ثب نفت اضتفبع لس اظ خسٌٚبٜ ٟٕٔتطیٗ ٔٙبعك غ٘ٛٔی ثٝ 

قٙبؾبیی قس٘س،  10ٚ  5ٞبی قٕبضٜ تطتیت ضٚی وطٚٔٛظْٚ
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غ٘ٛٔی ٔكتطن ثب نفت عَٛ ثسٖ ضٚی وطٚٔٛظْٚ  ٕٞچٙیٗ ٘بحیٝ

 ٞبیزاض حبٚی غٖقٙبؾبیی قس. اظ ٔؿیطٞبی ٟٔٓ ٚ ٔؼٙی 6قٕبضٜ 

تٛاٖ ثٝ ضا ٔی وب٘سیسای ٔطتجظ ثب عَٛ ثسٖ ٚ اضتفبع لس اظ خسٌٚبٜ

 anatomical structureٔؿیطٞبی ثیِٛٛغیىی 

morphogenesis ،regulation of MAP kinase 

activity،calcium ion homeostasis ،positive 

regulation of muscle cell differentiation ٚ

Calcium ion transport َٚ(.4اقبضٜ وطز )خس

ّای هختلفّا بِ تفكيک کرٍهَزٍمبؼذ از کٌترل کيفی ٍ هياًگيي فاصلِ آىSNPتَزیغ تؼذاد ًؽاًگرّای  -2جذٍل 

SNP٘كبٍ٘طٞبی  ثیٗ فبنّٝ ٔیبٍ٘یٗ

  ثبظ()ویّٛ خفت 

ویفی وٙتطَ اظ ثؼس ٘كبٍ٘ط تؼساز  عَٛ وطٚٔٛظْٚ

 ثبظ()ٍٔب خفت

 قٕبضٜ وطٚٔٛظْٚ

00/73 2156 403/157 1

33/64 2122 510/136 2

20/71 1686 038/120 3

41/67 1791 734/120 4

13/72 1650 020/119 5

02/75 1568 642/117 6

73/69 1555 433/108 7

55/63 1773 672/112 8

90/68 1329 568/91 9

90/63 1582 087/101 10

85/66 1589 225/106 11

13/65 1340 277/87 12

81/73 1125 034/83 13

87/69 1355 672/94 14

12/70 1168 904/81 15

83/71 1105 370/79 16

01/68 1046 137/71 17

03/87 773 275/67 18

68/75 826 516/62 19

69/63 1127 784/71 20

52/64 1076 425/69 21

51/73 820 283/60 22

87/67 720 866/48 23

35/66 939 310/62 24

13/73 586 858/42 25

42/65 786 421/51 26

65/65 681 709/44 27

40/65 683 672/44 28

29/71 720 332/51 29

41/207 559 943/115 X
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Q. پلات1ؼكل  ((، دٍر ظيٌِ )HG(، ػوق ظيٌِ )CLجذٍگاُ )WH( ارتفاع قذ از عَل بذى )BL برای صفات ظاختاری بذى.Q-ّای 

 PBL( عَل اظتخَاى ؼرهگاّی ٍ.)
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تٛاٖ ثٝ ٞبی وب٘سیسای قٙبؾبیی قسٜ ٔطتجظ ثب عَٛ ثسٖ ٔیاظ غٖ

اقبضٜ وطز. PDE5A ،WDR1،ACTR3B  ٚATF3ٞبی غٖ

-تٛاٖ ثٝ غٖٔیٕٞچٙیٗ زض اضتجبط ثب نفت اضتفبع لس اظ خسٌٚبٜ 

وٝ اظ ثیٗ اقبضٜ وطز.SIPA1L1 ٚTMTC2ٞبی وب٘سیسای 

-زض ٔغبِؼبت لجّی اضتجبط ٔؼٙیATF3ٞب، غٖ وب٘سیسای ایٗ غٖ

ٌطا٘بزا ٔطتجظ ثب -زاضی ثب ؾٙتع ولاغٖ زض ثعٞبی قیطی ٘ػاز ٔٛضؾیب

Sierra-Luigiنفبت ؾبذتبضی زؾت ٚ پب ٌعاضـ قسٜ اؾت )

پٛیف غ٘ٛٔی ثب ٞسف قٙبؾبیی  ٔغبِؼٝزض (. 2020ٚ ٕٞىبضاٖ، 

ٞبی غ٘ی تحت ا٘تربة ٔثجت زض ثعٞبی ثٛئط اؾتطاِیبیی خبیٍبٜ

 PDE5Aغٖ وب٘سیسایٔطتجظ ضقس ٚ تٛؾؼٝ ػضلات ثسٖ، 

(. غٖ وب٘سیسای 2021ٚ ٕٞىبضاٖ، Yangٌعاضـ قسٜ اؾت )

SIPA1L1ٖزض ٔغبِؼٝ پٛیف وُ غ٘ٛٔی ثب ٞسف قٙبؾبیی غ-

Dazu Blackبذتبضی ثسٖ زض ثعٞبی ٘ػاز ٞبی ٔطتجظ ثب نفبت ؾ

ٌعاضـ قسٜ اؾت ٚ ٘مف تٙظیٕی افعایكی ضٚی ضقس ٚ تٛؾؼٝ 

(. ػلاٜٚ ثط 2022ٚ ٕٞىبضاٖ، Guٞبی اؾتئٛثلاؾتی زاضز )ؾَّٛ

زض تٛاظٖ یٖٛ وّؿیٓ ٘مف وّیسی TMTC2ایٗ غٖ وب٘سیسای 

ای ثب ٞسف (. ٕٞچٙیٗ زض ٔغبِؼ2019ٝٚ ٕٞىبضاٖ، Jiangزاضز )

ثب نفبت ACTR3Bوب٘سیسای  ی چٙسقىّی ٔٛخٛز زض غٖثطضؾ

 وب٘سیسای زاضی ثیٗ غٖتیپ زض ٌبٚٞبی ٘ػاز ٌٛقتی، اضتجبط ٔؼٙی

ACTR3Bٖٞبی ٞیپ زض ٘ػازٞبی ؾٕیٙتبَ ٚ ثب ػطو اؾترٛا

(.2001ٚ ٕٞىبضاٖ، Edgarآٍ٘ٛؼ ٌعاضـ قسٜ اؾت )

ثب نفبت SNP، ٘تبیح اضتجبط ٘كبٍ٘طٞبی c-2  ٚd-2زض قىُ 

ٔطتجظ ثب ػٕك ؾیٙٝ ٚ زٚض ؾیٙٝ اضائٝ قسٜ اؾت. ٟٕٔتطیٗ ٔٙبعك 

ٚ پؽ  1غ٘ٛٔی ٔطتجظ ثب نفت ػٕك ؾیٙٝ ضٚی وطٚٔٛظْٚ قٕبضٜ 

قٙبؾبیی ٌطزیس.  1اظ آٖ ٔٙغمٝ غ٘ٛٔی ضٚی وطٚٔٛظْٚ قٕبضٜ 

ٕٞچٙیٗ زض اضتجبط ثب نفت زٚض ؾیٙٝ ٔٙبعك غ٘ٛٔی ضٚی 

ٝ غ٘ٛٔی ضٚی وطٚٔٛظْٚ ٚ پؽ اظ آٖ ٔٙغم 1وطٚٔٛظْٚ قٕبضٜ 

زاض ٔطتجظ قٙبؾی ٔؼٙیقٙبؾبیی قس. اظ ٔؿیطٞبی ٞؿتی 10قٕبضٜ 

 anatomicalتٛاٖ ثٝ ٔؿیطٞبی ثب نفبت ػٕك ٚ زٚض ؾیٙٝ ٔی

structure homeostasis ،Positive regulation of 

ossification ٚPositive regulation of cytosolic 

calcium ion concentrationٞبی ٜ وطز وٝ حبٚی غٖاقبض

 ٚ  ، CHCHD3SHROOM2 ،TBPL2وب٘سیسای 

ADIPOQ .ثٛز٘س 

زض ٔغبِؼٝ پٛیف وُ غ٘ٛٔی ٔطتجظ ثب نفبت ؾبذتبضی ثسٖ زض 

ٔطتجظ ثب نفت ADIPOQ، غٖ وب٘سیسای Karachaiثعٞبی 

(. غٖ 2022ٚ ٕٞىبضاٖ، Easaػٕك ؾیٙٝ ٌعاضـ قسٜ اؾت )

-ٞبی ٔبٞٛاضٜ٘مف وّیسی زض تفطق ؾADIPOQَّٛوب٘سیسای 

ٚ ٕٞىبضاٖ، Chuluun-Erdeneای ػضلات اؾىّتی زاضز )

ی پٛیف غ٘ٛٔی زض ٌبٚٞبی ٌٛقتی ؾٕیٙتبَ ثب (. ٔغبِؼ2020ٝ

ٞبی وب٘سیسای ٔطتجظ ثب ضقس ػضّٝ ا٘دبْ قسٜ ٞسف قٙبؾبیی غٖ

ٚ ٕٞىبضاٖ، Bordbarضا ٌعاضـ وطز٘س )CHCHD3ثٛز، غٖ 

، ATPزض احیبی ِٔٛىَٛ CHCHD3یٗ غٖ (. ٕٞچ2019ٙ

ٔهطف اوؿیػٖ، تبذٛضزٌی وٕپّىؽ پطٚتئیٙی ٚ اتهبَ آ٘عیٓ 

فؿفبتبظ ٘مف زاضز ٚ زض ػضلات اؾىّتی ثیبٖ غٖ ثبلایی زاضز. غٖ 

زض ا٘تمبَ یٖٛ ؾسیٓ زض ؾغح غكبی SHROOM2وب٘سیسای 

(. genecardsؾِّٛی ٚ فؼبَ وطزٖ ِٔٛىَٛ ٔیٛظیٗ ٘مف زاضز )

ثٝ ػٙٛاٖ یه فبوتٛض ضٚ٘ٛیؿی زض TBPL2ایٗ غٖ ػلاٜٚ ثط 

ٞبی ثسٖ ٔكبضوت ٞبی ػضلا٘ی ٚ ضقس ٚ ٕ٘ٛ ا٘ساْتٕبیع ؾَّٛ

 (.genecardsزاضز )

ثب نفت عَٛ SNP، ٘تبیح اضتجبط ٘كبٍ٘طٞبی e-2زض قىُ 

قٛز. ٟٕٔتطیٗ ٔٙبعك غ٘ٛٔی حبٚی اؾترٛاٖ قطٍٔبٞی ٔكبٞسٜ ٔی

( ثٝ تطتیت ضٚی زٚ 2 ٞبی وب٘سیسای ٔطتجظ ثب نفت )خسَٚغٖ

ثسؾت  11ٚ وطٚٔٛظْٚ قٕبضٜ  27قٕبضٜ  ٘بحیٝ ٔرتّف وطٚٔٛظْٚ

زاض ٔطتجظ ثب عَٛ اؾتبپُ آٔس. اظ ٔؿیطٞبی انّی ٔؼٙی

hormone-mediated signaling pathway ٚ

Adipose tissue development ثسؾت آٔس وٝ خعء

ٛخٛز زض ٞبی وب٘سیسای ٔثبقٙس. وٝ ثیٗ غٖفطآیٙسٞبی ظیؿتی ٔی

ٚ ثیكتطیٗ اضتجبط ضا ASAH1ٞبی وب٘سیسای ایٗ ٔؿیطٞب، غٖ

زاقتٙس. زض ٔغبِؼٝ پٛیف وُ غ٘ٛٔی ٔطتجظ ثب نفبت ؾبذتبضی ثسٖ 

ٔطتجظ ثب نفت ASAH1، غٖ وب٘سیسای Karachaiزض ثعٞبی 

(. غٖ Easa et al., 2022عَٛ ثسٖ ٌعاضـ قسٜ اؾت )

ASAH1 .٘مف ٟٔی زض فطآیٙس ٔتبثِٛیؿٓ اؾیسٞبی چطة زاضز

ٞبی ٘ػاز زإ٘بضوی، ی پٛیف وُ غ٘ٛٔی زض ذٛنٔغبِؼٕٝٞچٙیٗ 
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ٔطتجظ ثب نفبت ؾبذتبضی زؾت ٚ پب LRPPRCغٖ وب٘سیسای 

(. غٖ وب٘سیسای 2017ٚ ٕٞىبضاٖ، Leٌعاضـ قسٜ اؾت )

LRPPRC ٖٛ٘مف وّیسی زض تٙظیٓ فؼبِیت قجىٝ ؾبیتٛاؾىّت

ؾبظی زاضز.ٝ ٚ زاضای ٘مف ضطٚضی زض فطآیٙس اؾترٛاٖزاقت

(،( ارتفاع قذ از جذٍگاُ )WHعَل بذى )BL ّای هٌْتي حاصل از هغالؼات پَیػ کل شًَهی برای صفات ظاختاری بذى.. پلات2ؼكل 

 CL( ٌِػوق ظيHG( ٌِدٍر ظي ،)PBL( عَل اظتخَاى ؼرهگاّی ٍ ).)

68



 

  بذى ( هرتبظ با ظاختاریP<05/0دار )ّای شًی هؼٌیظازی هجوَػِتجسیِ ٍ تحليل غٌی -4جذٍل 

ؼذُ ؼٌاظایی کاًذیذای ّای شى ٍ

P-adjust ٖٞبی وب٘سیسای ٔطتجظغ
ٞبی ٔؼٙی غٖ

 زاض
GO( ٘بْ ٔؿیط) 

قٙبؾی زؾتٝ ٞؿتی

نفت()  

 فطآیٙس ظیؿتی  

023/0  
MDM4, PIK3C2B, PPP1R15B, 

KISS1, PLEKHA6, GOLT1A, 

ETNK2, SNRPE 

9 GO: 0006486:protein glycosylation 
GO_BP 

(BL) 

041/0  CCDC146, FGL2, ARMC10, 

NAPEPLD, FAM185A, PDE5A 
6 GO: 0009653:Anatomical structure 

morphogenesis 

029/0  
STRAP, SMC5, TEP1, PRKCQ, 

MC4R, USH2A, NPHP4, RSBN1L, 

WDR1, FBXL13, GSAP 

11 GO: 0043405:regulation of MAP 

kinase activity 

045/0  
THRB, NR1D2, RPL15, ATF3, 

FBN2, NLK, STRAP, TGFB3, 

TRIM33, ZFHX3 

10 GO: 0055074:calcium ion 

homeostasis 

007/0  
MFSD6, TENM3, SIPA1L1, 

DCTD, SMARCAD1, ATOH1, 

OGN, PLXNA1, PLXNA2, SMAD2 

10 GO: 0060538: skeletal muscle organ 

development 

GO_BP 

(WH) 

PIK3R3, SIRPB1, TGFBR2, AKT3, 

FOSL2, SOX1, TUBGCP3, 

UBE2K, N4BP2, TMTC2, RHOH, 

CHRNA9 

12 GO:0051149: positive regulation of 

muscle cell differentiation 

019/0  
CCDC146, FGL2, ARMC10, 

NAPEPLD, FAM185A, ACTR3B 
6 GO:0006816: Calcium ion transport  

028/0  
PTGFR, PTPN6, RPL36AL, 

MGAT2, ARF6, SOS2, LIG1, 

CHCHD3 

8 GO:0007204: anatomical structure 

homeostasis 

GO_BP 

(CL) 

014/0  

GLP1R, F2RL3, PTGER4, 

SPPPL3, SMDT1, GLP1R, 

CYTH2, RPL18, TTC21B, 

SHROOM2, GALNT3 

11 GO:0055074: Calcium ion 

homeostasis

026/0  

GPCPD1, GDF3, MEGF10, 

CHL3A1, DLL4, EGLN1, MIC1, 

TCF19, CCHCR1, TBPL2, VARS2, 

PPP1R18 

12 GO: 0045778: Positive regulation of 

ossification 

GO_BP 

(HG) 

032/0  
CAPN3, FOXN2, VAX1, BTG2, 

KCNJ14, CSRNP3, PQLC1, 

KCNG2, NFATC1, ADIPOQ 

10 GO: 0007204: Positive regulation of 

cytosolic calcium ion concentration 

006/0  ARFGEF1, CPA6, PREX2, 

ASAH1, STMN2, HEY1, MRPS28 
7 GO:0009755:hormone-mediated 

signaling pathway 

GO_BP 

(PBL) 

025/0  
LRPPRC, DGKZ, ATG13, 

ARHGAP1, ZNF408, PLDB2, 

OAS2, OAS1Y, OAS1X 

9 Adipose tissue development 

GO:0060612

 اخعای ؾِّٛی

0017/0  

AKAP6, SESTD1, ANXA2, ANXA5, 

CACNA1C,  CACNA1B, 

CACNA1G, CACNA1H, 

CCDC109B, SMDT1, TRPC4 

11 GO:0034704: Calcium channel 

complex 
GO_CC
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012/0  TACR2, PDGFRA, SLC25A4, 

EGLN1 
4 GO:0034703:Cation channel 

complex 

GO_MF

009/0  TGFBR2, AKT3, FOSL2, 

FCGR2A, FCGR2B 
5 GO:0015485:Cholesterol binding  

ٔؿیطٞبی 

ثیٛقیٕیبیی

0051/0  

FOS, NOX3, TAB1, TAB2, TRAF2, 

TGFBR3, TYROBP, CAMK4, 

CSF1R, GRB2, IL1R1, MAPK8, 

PIK3R1, PIK3R3, SIRPB1, 

15 P04923:Regulation of lipolysis in 

adipocytes 
Panther Pathway

012/0  

ADCY2, PLCB4, CALM3, HR2H, 

ITPR3, LHCGR, MYLK, PHKB, 

PTK2B, PPP3CA, SHROOM2, 

P2RX4, P2RX7, SPHK1, SPHK2 

14 hsa04020: Calcium signaling 

pathway 
KEGG Pathway

ا٘س.ٞبی وب٘سیسا ٔطتجظ ثب نفت ثٝ نٛضت پط ضً٘ ٘كبٖ زازٜ قسٜغ1ٖ

 گيریًتيجِ    

زض ایٗ پػٚٞف وبضآیی پٛیف غ٘ٛٔی ثطپبیٝ آ٘بِیع ٔؿیط ثب ٞسف 

ٞبی وب٘سیسای ٔطتجظ ثب نفبت قٙبؾبیی ٔٙبعك غ٘ٛٔی ٚ غٖ

ضٚـ آ٘بِیع ٔؿیط زض ٔمبیؿٝ ثب ضٚـ ؾبذتبضی ثسٖ ا٘دبْ قس. 

پٛیف غ٘ٛٔی ثطاؾبؼ ٔسَ ذغی ولاؾیه، ٔٙبعك غ٘ٛٔی ٔطتجظ 

ثب نفبت ؾبذتبضی ثسٖ ضا ثٟتط قٙبؾبیی وطز، ثغٛضیىٝ ػلاٜٚ ثط 

ایٙىٝ ٔٙبعك غ٘ٛٔی قٙبؾبیی قسٜ زض ٔغبِؼٝ لجّی ضا تأییس ٕ٘ٛز، 

ٔٙبعك غ٘ٛٔی خسیسی ضا قٙبؾبیی وطز. ثب تٛخٝ ثٝ ػّٕىطز 

ٞبی وب٘سیسای قٙبؾبیی قسٜ ٔطتجظ ثب نفبت ٔٛضز یِٛٛغیىی غٖث

ٞب زض ثطٚظ فٙٛتیپی ضؾس ایٗ غٖثطضؾی زض ایٗ پػٚٞف، ثٝ ٘ظط ٔی

وٙٙس، زض ٘تیدٝ نفبت ؾبذتبضی ثسٖ زض ؾٙیٗ ٔرتّف ٘مف ایفب ٔی

تٛاٖ وبضآیی ضٚـ آ٘بِیع ٔؿیط ثطای پٛیف غ٘ٛٔی نفبت ٔی

ٕٞچٙیٗ ثب ثطضؾی چٙس لطاض زاز.ؾبذتبضی ثسٖ ضا ٘یع ٔٛضز تأییس 

ٞبی وب٘سیسای قٙبؾبیی قسٜ ٔطتجظ ثب نفبت قىّی ٔٛخٛز زض غٖ

ؾبذتبضی ثسٖ اظ عطیك ٔغبِؼبت آظٔبیكٍبٞی زض ٘ػازٞبی ثع ثٛٔی 

زؾت آٔسٜ ضا ثطای ٔغبِؼبت انلاحی ثٝ وبض ثطز.ٚ ٘تبیح ثٝ
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