
 

 

 

 مهندسی ژنتيک و ایمنی زیستی

ISSN 2588-5073  چاپی 

ISSN 2588-5081  الکترونیکی 

 96، پایيز و زمستان 2، شماره 6دوره 

 189-203صفحه 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
 

 ،راس جوجه

 ،شبکه ژنی 

  ،ماهیچه

 ،شناسی ژنهستی

 RNAتوالی یابی 
 

 چکيده

 

 

 

یهاداده تحت راس جوجه نهیس چهیماه رشد بر موثر یژن شبکه مطالعه  

RNA-Seq 

Study of the genetic network that affecting the growth of 

pectoralis muscle in Ross chickens under RNA-Seq data 

سید نادر آلبوشوکه1، مجتبی طهمورثپور2*، محمدرضا بختیاریزاده3، محمدرضا نصیری2، 
 سعید اسماعیل خانیان4

Seyed Nader Albooshoke1, Mojtaba Tahmoorepur2*, Mohammad Reza 

Bakhtiarizadeh3, Mohammadreza Nassiri2, Saied Esmaeilkhanian4 

موزش و تحقیقات، آ سازمان مرکز آموزش و تحقیقات کشاورزی و منابع طبیعی استان خوزستان، -1

 ، ايرانهوازترويج کشاورزی، ا

 ، ايران، دانشکده کشاورزی دانشگاه فردوسی مشهد علوم دامیگروه  -2

 ايران واحد ابوريحان، دانشگاه تهران،، گروه علوم دامی، دانشکده کشاورزی  -3

 ، ايرانموسسه تحقیقات علوم دامی کشور، سازمان تحقیقات، آموزش و ترويج کشاورزی، کرج -4

 
1- Department of Animal Science, Khuzestan Agricultural and Natural Resources 

Research and Education Center, AREEO, Ahwaz, Iran. 

2- Department of Animal Science, Ferdowsi University of Mashhad, Mashhad, Iran. 
3- Department of Animal Science, College of Agriculture and Natural Resources, University 

of Tehran, College of Aburaihan, Iran. 

4- Animal Science Research Institute of Iran, Agricultural Research, Education and Extension 

Organization (AREEO), Karaj, Iran. 

 

 Tahmoores@um.ac.ir :الکترونیکی پست مکاتبات، مسئول نويسنده* 

 (19/11/96 :پذيرش تاريخ - 23/6/96 :دريافت تاريخ)
 

 
 

يکی هستند که به شرایط محيطی بخوبی سازگاری ژنت ذخایرترین جوجه های بومی جز مهم

های امروزی بطور معمول سرعت رشد و راندمان غذایی آنها در مقایسه با جوجه ماااند. یافته

بومی امکان درک علل این  جوجه های امروزی وای بين جوجهمناسب است. مطالعات مقایسهنا

ها و مسيرهای های ترانسکریپتومی ژناوتسازد. جهت بررسی تفهای ژنتيکی را مهيا میتفاوت

ی بيولوژیکی مرتبط با رشد ماهيچه سينه در دو گروه جوجه بومی و جوجه تجاری از مطالعات ژنوم

 سویه ازپرنده قطعه  200تعداد  پژوهشاین  یابی نسل آینده استفاده شد. درهای توالیتکنولوژی

استاندارد مشابه مدیریتی و تغذیه ایط شریک در قطعه جوجه بومی اصفهان  200و  708راس 

، زمایشیآبين دو گروه   RNA-Seqهایتجزیه و تحليل دادهدر بررسی پرورش داده شدند. 

یسه . مقامورد مقایسه قرار گرفت هاروزگی عمر جوجه 28نمونه ماهيچه سينه  4 در پروفایل بيان ژن

دار را مشخص کرد. ژن با تفاوت معنی 606یابی شده در این دو گروه، های توالیآماری بيان ژن

م شبکه بره ژن کاهش بيان نشان دادند. 249ژن افزایش بيان و  357در جوجه تجاری از این تعداد 

ژن در قالب سه ماژول با  75ژن تشکيل و از این تعداد  267ستفاده از اپروتئين با  -کنش پروتئين

تی شناسی ژنی نشان داد هر سه ماژول در های هسداری شناسایی شد. بررسیحداکثر سطح معنی

، JUN ،EGR1ها های شاخص آنرشد ونمو ماهيچه سينه نقش موثری را ایفا کرده و ژن

THBS1 ،ITGA4  وACTA2 .بودند 

 های کلیدیواژه
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  مقدمه

ترين ترين و با راندمانمرغ اهلی از جمله مهم

های پرورشی است. نژادهای جوجه بومی بعنوان حیوان

ذخاير مهم ژنتیکی که در طی هزاران سال ايجاد شده، 

اند در مقايسه با نژادهای امروزی، جوجه بومی شناخته شده

به  با شرايط محیطی محلی سازگاری بالاتری داشته و نسبت

 ,Hall & Bradley) میدهندها مقاومت بالاتری نشان بیماری

1995). 

با اين حال سرعت رشد کمتر و راندمان غذايی نامناسب 

جوجه بومی در ثبات عرضه و تولید آن مشکلاتی را ايجاد 

کرده است. بنابراين اصلاح نژاد جوجه بومی و افزايش 

سرعت رشد يکی از اهداف مراکز پرورش اين نوع مرغ 

است. تولید و تکثیر مرغان بومی ايران در يک چهارچوب 

میلادی در شش ايستگاه اصلاح  1984سال طرح ملی در 

نژادی در استانهای مختلف کشور )مازندران،فارس، اصفهان، 

آذربايجان غربی، يزد و خراسان( آغاز شد.  مرکز اصلاح 

ها است که با نژاد جوجه بومی اصفهان از جمله اين ايستگاه

دو هدف اصلی اصلاح نژاد و تکثیر جوجه بومی 

به تولید مناسب گوشت و تخم مرغ ای که قادر دومنظوره

 ,Yousefi Zonuz, Alijani)باشد، تشکیل شد

Mohammadi, Rafat, & Daghigh Kia, 2013) . جوجه

بومی اصفهان دارای سرعت رشد پايین، اندازه بدن نسبتا 

محیطی ها و شرايط کوچک بوده ولی در مقابل بیماری

مقاومت بالايی دارد. برخی خصوصیات اين مرغ در جدول 

 ,.Yousefi Zonuz et al)نشان داده شده است  1شماره 

افزايش وزن ماهیچه و بخصوص ماهیچه سینه مرغ  . (2013

نقشی مهم در رشد بدن و به همان ترتیب اقتصادی کردن 

تولید گوشت و سودآوری صنعت پرورش مرغ گوشتی ايفا 

های ژنتیک مولکولی و کند. بنابراين شناسايی مکانیزممی

تواند در مو ماهیچه مرغ اهلی میهای کانديدا در رشد و نژن

سرعت بخشیدن به اصلاح نژاد جوجه بومی اصفهان 

 سودمند شود. 

 خصوصیات آماری برخی صفات جوجه بومی اصفهان – 1جدول 
Table 1. Descriptive statistics for the traits in 

Isfahani's native chickens 

Trait 

 صفت

N 

 تعداد

Mean 

 متوسط

SD 

انحراف 

 اریمع

CV 

 بيضر

 رییتغ

aBw0 52034 37.75 3.57 9.47 
aBW8 46310 820.82 181.96 21.13 
a2BW1 42201 1461.37 287.35 19.66 
bWSM 15269 1875.60 211.10 11.25 
cASM 15380 179.26 17.23 9.61 

dEN 14456 48 13.69 20.43 
a ،0هفتگی به ترتیب با  12و  8وزن بدن در روز هچریBw ،8Bw ،

Bw12 اند.نمايش داده شده 
b سن در بلوغ جنسی باWSM،c   سن نخستین تخمگذاری باASM، 

d تعداد تخم مرغ باEN اند.نشان داده شده 

 

اگرچه رشد و نمو يک فرايند پیچیده و شامل مراحل متعدد 

 ,Oksbjerg, Gondret, & Vestergaard)تکثیر و تمايز است 

منتهی گزارش شده در طی رشد و نمو و با مقايسه  (2004

های بین نژادهايی که از نظر پروفايل بیان ژنی ماهیچه

های توان اين مکانیزمسرعت رشد ماهیچه تفاوت دارند می

. از طرفی ديگر (Xu et al., 2012)مولکولی را شناسايی کرد 

يکی از جوجه های گوشتی پرورشی  708جوجه راس 

هفته دوره پرورش از  8تواند در عرض امروزی است که می

 4گرمی در روز نخست عمر به وزنی بیش از  40وزن 

کیلوگرم برسد و بنابراين جزء مرغان با سرعت رشد بسیار 

هیچه در نتیجه يک تعادل شود. توده مابالا محسوب می

های بسیار دقیق مابین فرايندهای ساخت و تجزيه پروتئین

شود. افزايش ساخت ای، کنترل و حفظ میفیبر ماهیچه

پروتئین موجب هايپرتروفی و افزايش تجزيه پروتئین ها 

( پروتئین Turn overشوند. بازگردش )موجب آتروفی می

شود. گزارشات م میبوسیله مسیرهای سیگنالی مختلفی تنظی

دهند که بازگردش کل پروتئین بدن در متعددی نشان می
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جوجه های گوشتی کمتر از مرغ تخمگذار است 

(Muramatsu, Hiramoto, & Okumura, 1990; 

Saunderson & Leslie, 1988).  دو مسیر سیگنالی اصلی

-IGFدهند و عبارتند از کنترل ساخت پروتئین را انجام می

Akt-mTOR  که تنظیم کننده مثبت وmyostatin-Smad2/3 

 ,Schiaffino)تنظیم کننده منفی ساخت پروتئین هستند 

Dyar, Ciciliot, Blaauw, & Sandri, 2013) . اغلب

های بسیار مهم و مطالعات انجام شده در مرغ اهلی ژن

مسیرهای دخیل مرتبط با رشد ناشی از هايپرتروفی ماهیچه 

اند. در جوجه های گوشتی بهگزين شده را گزارش کرده

دو  MSTNو  IGF-1برای تولید حجم سینه بالاتر بیان ژن 

عامل مهم کنترل کننده رشد و نموی فیبرهای ماهیچه است 

(Guernec et al., 2003) در يک تحقیق با استفاده از .

( و بررسی بیان ژنی دو گروه Microarrayآزمايش ريزآرايه )

 27های غذايی بالا و پايین گزارش شد خروس با راندمان

ه وجود دارد دار بین اين دو گروژن با اختلاف بیان معنی

(Bottje et al., 2012) ژن در گروه با  14. از اين تعداد

( که در مسیرهای Enrichedراندمان غذايی بالا غنی شده )

انتقال سیگنال و حسگرهای وضعیت انرژی سلول و محرک 

ژن نیز در گروه با راندمان  13تولید انرژی دخالت داشته و 

در ساختمان اسکلت سلولی )نظیر غذايی پايین غنی شده که 

فیلامنت های اکتین و میوزين(، اکسیداسیون چربی، عوامل 

رشد و پاسخ به تنش اکسیداتیو دخالت دارند. مقايسه و 

روزگی  21های بیان شده در شش و تجزيه و تحلیل ژن

ماهیچه سینه در جوجه گوشتی و جوجه اصلاح نژاد شده 

رشد میوژنی با اثر مثبت های کنندهنشان داد برخی تنظیم

(IGF-1 ،IGF1R  وWFIKKN2( و يا اثر منفی )ACE  و

MSTNای در دوره پس از ( در رشد میوفیبرهای ماهیچه

همچنین در . (Davis & Austic, 1997)هچری موثر هستند 

با استفاده از روش ريزآرايه و مقايسه يک تحقیق ديگر 

 Arborپروفايل بیان ژنی جوجه گوشتی آربور آکرس )

Acresگذار لگهو( و جوجه تخم( رنLeghorn ) در سنین

های مرتبط با هفتگی گزارش شد بیان ژن 8مختلف تا 

گذار بوده و تجزيه پروتئین در جوجه گوشتی کمتر از تخم

ن موضوع موجب تجمع بیشتر پروتئین در بافت ماهیچه همی

 ,.Zheng et al)شود و بزرگتر شدن بدن جوجه گوشتی می

های مقايسه پروفايل بیان ژنی ماهیچه سینه نمونه. (2009

مختلف مراحل نمو مربوط به جوجه بومی بیجینگ )نژاد 

چینی با سرعت رشد کم( و جوجه گوشتی آربور آکرس ) 

ژن با بیان متفاوت  19جوجه تجارتی با سرعت رشد بالا( 

 ,.Cui et al)دار مرتبط به نمو ماهیچه را نشان داد معنی

. يک گزارش ديگر نشان داد بهگزينی درازمدت برای (2012

شود ای میهای ماهیچهرشد، موجب تغییر الگوی بیان ژن

(Yin et al., 2014) . 

پیچیدگی در گزارشات انجام شده در خصوص رشد و 

 نموی ماهیچه اسکلتی و عوامل موثر در آن که به تبع آن

ی های دخیل در بروز اين پديده را نیز افزايش متعداد ژن

دهد دلايلی است که هدف اين پژوهش را به استفاده از 

های مقايسه ترانسکريپتومی و تعیین شبکه ژنی و ماژول

موثر بر آن سوق داده تا بدين وسیله مسیر  دار ومعنی

مطالعات آتی و خط مشی اصلاح نژادی جوجه بومی تدوين 

 و تسهیل شود.

 

  

  هاروش و مواد

قطعه  200از برای انجام اين آزمايش : گیریروش نمونه

قطعه  200و  708يک روزه سويه تجاری راس  جوجه

ها جوجه .شداستفاده جوجه يک روزه از نژاد بومی اصفهان 

به سالن مرغداری مرکز تحقیقات کشاورزی و منابع طبیعی 

آباد دزفول انتقال و تا پايان آزمايش با شرايط يکسان و صفی

مشابه از نظر تغذيه و مديريت پرورش نگهداری شدند. 
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ها از يک جیره غذايی متعادل بر مبنای ذرت و تمامی جوجه

م وزن خشک و کیلوکالری انرژی در کیلوگر 3000سويا با 

درصد پروتئین خام تغذيه شدند. دسترسی به آب 20

روزگی از هر  28آشامیدنی و خوراک آزاد بود. در پايان 

قطعه جوجه خروس بطور تصادفی انتخاب، توزين  6گروه 

يک مکان مشابه در ماهیچه  و کشتار شد. در هر جوجه از

 يک نمونه (Pectoralis major muscle)سمت چپ سینه 

های استريل و در کرايوتیوب وشده  گرفتهبا دوگرمی تقري

های گرفته شده بلافاصله قرار داده شد. نمونه RNaseفاقد 

و سپس در آزمايشگاه تا زمان  به تانک ازت مـايع منتقـل

سانتیگراد  درجه -80 دمایدر فريزر  RNAاستخراج 

 نگهداری شدند. 

يزول با استفاده از ترا: RNAاستخراج و خالص سازی 

(Invitrogen, USA و مطابق دستورالعمل شرکت سازنده )

با استفاده از  RNAاستخراج شد. خلوص  RNAاز نمونه ها 

( Thermo Scientific™ NanoDrop 2000نانودراپ )

نانومتر در نمونه های 280 به  260بررسی شد. نسبت جذب 

RNA  بود.  سه نمونه  2تا  8/1در محدودهRNA  مربوط به

 وه به نسبت مساوی با يکديگر مخلوط شده تا در کلهر گر

های هتکرار از نمون 2و به ازا هر يک از دو گروه آزمايشی، 

( بدست آيد. چهار نمونه حاصل با Pooledادغام شده )

و مطابق دستورالعمل  Illumina Hiseq 2000دستگاه 

 يابی شد.چین توالی BGIمربوطه در شرکت 

قبل از انجام همترازی  ها:بررسی کمی و کیفی داده

(Alignment کیفیت توالی خوانش های خام با استفاده از )

 Fastqcنرم افزار 
(http://www.bioinformatics.babraham.ac.uk/projects/

fastqc/) با کیفیت  هایبررسی شد. برای حذف خوانش

های خام حاوی توالی های مربوط به پايین و يا خوانش

  Trimmomatic از نرم افزار Poly-Nآداپتور و پرايمر و 

(Lohse et al., 2012) های پیرايش شده استفاده شد. خوانش

بررسی  Fastqcجهت تايید کیفیت، مجددا با نرم افزار 

 شدند.

به آدرس  Ensemblاز سايت  تجزیه و تحلیل بیان ژن:

http://asia.ensembl.org/info/data/ftp/index.html  ژنوم

 Ensembl Galgal4]دهی ژنوم رجع و فايل حاوی رفرنسم

(GCA_000002315.2)]  دريافت شد. با استفاده از نرم افزار

HISAT2  ( 2.0.4)نسخه(Kim, Langmead, & Salzberg, 

ها به ژنوم مرجع همرديف شده و با استفاده خوانش (2015

 ,.Trapnell et al)( 2.2.1)نسخه  Cufflinksاز نرم افزار 

دهی ژنوم )حاوی و با استفاده از فايل رفرنس (2010

-( به رونوشت Ensemblهای ژن در بانک دانسته 17954

های های بیان شده اسمبل شده تا بدين ترتیب رونوشت

شناخته شده و جديد تشخیص داده شوند. سپس با استفاده 

ها داری بیان ژنتفاوت معنی Cuffdiffاز ابزار 

(Differential Expressed Genes : DEGs)  .بررسی شد

 Falseدرصد ) 5بدين منظور نرخ تشخیص اشتباه در سطح 

Discovery Rate: FDR <0.05دار ( به عنوان سطح معنی

DEGs ها به صورت در نظر گرفته شد. بیان ژنFPKM 

(fragments per kilobase of transcript per million 

mapped reads.در نظر گرفته شد ) 

و  از شناسايی پس  (:Gene ontologyها )نژ شناسیهستی

)بیش و کم بیان(  داری با تفاوت معنیهاژن مشخص شدن

شناسی ) فرايندهای جهت تجزيه و تحلیل هستی

 KEGG (Kyoto encyclopedia ofبیولوژيکی( و نیز مسیر

genes and genomes)  پايگاه داده ديويد  از(Database for 

Annotation, Visualization and Integrated Discovery) 
در آنالیز نهايی . (Dennis et al., 2003)استفاده شد 

-Pمسیرهای غنی شده مرتبط به هر يک از دو گروه،  از 

value  درصد ارائه شده توسط  5تصحیح شده در سطح

 هوچبرگ استفاده شد. -بنجامین
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-PPIs  (Proteinپروتئین-تشکیل شبکه برهم کنش پروتئین

protein interaction networks) : اکنون معلوم شده است که

ی انجام يک عمل خاص در سلول به صورت ها براپروتئین

بنابراين، برای بررسی  کنند.يکپارچه با يکديگر همکاری می

ها در سطح پروتئین، با استفاده از پايگاه  DEGبیشتر روابط

 STRING (Search Tool for the Retrieval of داده

Interacting Genes)   شبکهPPI ها با استفاده از مرتبط با آن

اين پايگاه  ترسیم شد.   Gallus gallusهایدادهمجموعه 

بینی شده، انتقال يافته و تجربی، پیش PPI داده حاوی مقادير

. (Szklarczyk et al., 2014)ها است متنی در میان پروتئین

های با ها همگی بر اساس ژنو ماژول PPIهای ژنی شبکه

  STRINGدر افزايش بیان در جوجه تجاری ترسیم شدند.

همراه است. در اين  1تا  0هر تعامل با يک نمره ترکیبی از 

تر،  فقط نمرات پژوهش برای دريافت نتايج تعاملات قوی

 در ادامه، افزونه رنظر گرفته شدند.د 4/0ترکیبی بالاتر از 

ClusterONE  از نرم افزار Cytoscape  

(https://Cytoscape.org/  با حداقل اندازه = 3.5.1 نسخه )

 "نمرات ترکیبی"و وزن لبه =  05/0، حداقل تراکم = 6

 PPI های کاربردی )زير شبکه( در شبکهبرای کشف ماژول

های توان پروتئینار، میاستفاده شد. با استفاده از اين ابز

مرتبط به يکديگر را در شبکه های وزنی با استفاده از روش 

 (neighborhood expansion method) گسترش همسايگی 

سه ماژول مهم برای تحلیل بیشتر انتخاب  تشخیص داد. 

ها ها در ماژولعلاوه بر اين، غنی سازی عملکرد ژن .شدند

برای شناسايی فرآيندهای با استفاده از روش توصیف شده 

 .بیولوژيکی مرتبط با هر يک از ماژول انجام شد

 

 

 

 

  نتایج

 های بیان شده در ترانسکریپتوم ماهیچه سینه:شناسایی ژن

ی بافت سینه مربوط به شش جوجه با استفاده از نمونه

به صورت خروس از هر يک از دوگروه بومی و تجاری، 

يابی توالی يابی شد.یتوال (x 150 bp 2های جفتی )خوانش

RNA  میلیون  131برای چهار نمونه ماهیچه درحدود

نوکلئوتیدی تولید کرد که از اين  150خوانش جفت بازی 

میلیون در  37میلیون در جوجه بومی و  94مقدار حدود 

های با کیفیت جوجه تجاری بود. پس از فیلتر کیفی خوانش

بی و برای تجزيه و يابالا برای هرنمونه به ژنوم مرجع نقشه

تحلیل بیان ژن استفاده شد. بر اساس گزارش بررسی کیفی 

های خام، میانگین امتیاز کیفی پس از ترايمینگ داده

 GCو میانگین میزان  38يابی شده برابر های توالیخوانش

توان استنتاج کرد که بنابراين میدرصد بود.  54تا  52بین 

ه و با حداقل خطا ها بسیار مطلوب بودکیفیت خوانش

ها . اين نتايج نشانه مناسب بودن دادهانديابی شدهتوالی

با استفاده از  برنامه  های بعدی بود.جهت تجزيه و تحلیل

Hisat2  درصد از خوانش های تمیز به ژنوم  72بیش از

درصد  90يابی شد. بعلاوه حدود نقشه Galgal4مرجع 

معقولی نسبت به  به طور صحیح و در فاصلهها نیز خوانش

. جزئیات شدند (الاينهمترازی )جفت خود بر روی ژنوم 

يابی ( و خصوصیات نقشهClean readsهای تمیز )خوانش

های اغلب خوانش ( آورده شده است.2)  در جدول شماره

درصد( در ناحیه اگزونی و  43/68تا  3/58يابی شده )توالی

تا  86/9فقط درصد در ناحیه اينترونی و  08/29تا  7/21

درصد در ناحیه بین ژنی قرار داشتند )شکل شماره  78/12

 Log2FCژن  606پس از انجام تجزيه و تحلیل آماری  (.1

های با تفاوت به عنوان ژن P-adjusted ≤ 0.05) و (0.8 <

ژن در  249شناسايی شد. از اين تعداد  DEGsدار معنی

 تر داشتند.ژن در جوجه تجاری بیان بالا 357جوجه بومی و 
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 يابی نسل آيندههای حاصل از توالیآماری داده هایدانستهخلاصه  -2 جدول

Table 2-  Summary of reads from high throughput next generation sequencing 

 

Isfahanii-rep1 
 یتکرار اول بوم

Isfahanii-rep2 
 یتکرار دوم بوم

Ross-rep1 
 تکرار اول راس

Ross-rep2 
 تکرار دوم راس

Raw reads 
 18,005,150 19,102,055 72,981,014 21,502,417 خوانش خام

Clean reads 
 18,004,990 19,101,872 72,980,361 21,502,238 زیخوانش تم

Mapped reads 
 13,429,922 13,957,738 51,057,061 15,473,010 شده یابيخوانش نقشه 

Concordantly mapped reads 
 12,569,816 12,965,304 47,029,073 14,357,292 شده یابينقشه  یخوانش جفت

Mapping rate (%) 
 74.59 73.07 69.96 71.96 یابيدرصد نقشه 

Read min/max/mean length 
 133.9/ 150/ 50 132.97 / 150 / 50 133.76 / 150 / 50 133.3 / 150 / 50 طول خوانش نیانگیحداقل، حداکثر، م

 

 

 يابی شده به نواحی اگزونی، اينترونی و بین ژنی.های نقشهدرصد خوانش -1شکل 

Figure 1. The percentage of reads mapped to exonic, intronic and intergenic regions. 
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وتحلیل جهت تجزيه: ژن یشناسهستی وتحلیلتجزیه

 ابزاراز  KEGG( و مسیرهای غنی شده GOشناسی )هستی

DAVID .از میان فرايندهای بیولوژيکی  استفاده شد

های بیش بیان شده در دار مرتبط با ژنشناسی معنیهستی

 15فرايند ارتباط مستقیم با ماهیچه و  17جوجه تجاری، 

های با بالاترين مسیر نیز مرتبط با رشد بودند. همچنین ژن

نظیر  KEGGمسیر  12تجاری در  سطح بیان در جوجه

hsa04510:Focal adhesion  ژن و نیز  24با

hsa04512:ECM-receptor interaction  ژن شرکت  17با

های برون داشتند. اين دو مسیر در برهم کنش گیرنده

های پیرامونی و محفاظتی ايی و فرآيند رشد بافتياخته

ر جوجه نمايند. دای نقش بسیار مهمی ايفا میماهیچه

 hsa04151:PI3K-Akt signalingتجاری مسیرهای 

pathway  ژن و  21باhsa03320:PPAR signaling 

pathway  ترين مسیرهای موثر در رشد ژن از جمله مهم 8با

ماهیچه بودند. مسیر نخست در فرآيندهای رشد هايپرتروفی 

های اسکلتی دخالت داشته و افزايش فعالیت و رشد ماهیچه

افزايش ساخت پروتئین و اندازه ماهیچه شده  آن موجب

(Shiojima & Walsh, 2002)  و کاهش فعالیت اين مسیر

ای و چههای ماهیسیگنالی موجب افزايش تجزيه پروتئین

 ,.Song et al)شود منفی شدن تعادل بازگردش پروتئینی می

ها است مسیر دوم نیز مرتبط به سوخت وساز چربی. (2015

(Kokta, Dodson, Gertler, & Hill, 2004) . همچنین اين

مسیر در تمايز سلولی، رشدونمو و سوخت وساز 

کند ها نیز نقش حیاتی ايفا میها و پروتئینکربوهیدرات

(Dunning, Anastasi, Zhang, Russell, & Robker, 

. اکنون بخوبی معلوم شده است که در جوجه های (2014

های چربی در بدن گوشتی افزايش رشد توام با افزايش بافت

های با . همچنین در جوجه(Zhao et al., 2011)است 

تر و زودتر از سازی چربی سريعسرعت رشد بالا، ذخیره

شود های با سرعت رشد پائین انجام میجوجه

(Havenstein, Ferket, & Qureshi, 2003) بنابراين فعال .

ها در جوجه تر ماهیچهشدن اين مسیر لازمه رشدونمو سريع

تجاری است. بطور کلی غنی شدن اين دو مسیر در جوجه 

ساز وای بیشتر و سوختتجاری نشانه رشد و نمو ماهیچه

تر انرژی در مقايسه با جوجه بومی است. برخی از فعال

دار در معنیترين مسیرها و فرآيندهای بیولوژيکی مهم

 نشان داده شده است. 3جوجه تجاری در جدول 

با  PPIشبکه ها: و ماژول PPIتجزیه و تحلیل شبکه 

 Gallusو مجموعه داده  STRINGاستفاده از پايگاه داده 

gallus  ژن بیش بیان شده در  321تشکیل شد. از مجموع

اثر متقابل در اين شبکه  548ژن با  267جوجه تجاری، 

ژن دارای  23شرکت داشتند. شبکه موجود نشان داد 

ها هستند و بنابراين بالاترين درجه اثر متقابل با ديگر ژن

يند آ( در شبکه به شمار Hubهای هاب )توانند بعنوان ژنمی

 (.4)جدول 
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 و فرايندهای بیولوژيکی معنی دار در جوجه تجاری KEGGبرخی مسیرهای  -3جدول 
.Table 3. Some enriched GO and KEGG pathway of DEGs in commercial chickens 

Term ID 
ریشماره مس  

Term 
ریمس  

Genes 
هاژن  

P - Benj. 
 داریسطح معن

ینیبنجام  

Some Enriched KEGG Pathways for DEGs in commercial broiler 
یشده در جوجه تجار یغن یرهایاز مس یبرخ  

hsa04510 Focal adhesion CAV1, PGF, TNC, ACTN1, ITGA4, MYL12A, COL5A2, 
COL5A1, COL4A6, COL4A5, MYL9, ITGA6, RAC2, 

JUN, COMP, ITGA8, COL6A3, COL6A2, COL6A1, 

PDGFRB, THBS1, PIK3R3, COL11A1, FN1 

4.82E-09 

hsa04512 ECM-receptor interaction TNC, ITGA4, COL5A2, COL4A6, COL5A1, COL4A5, 
SDC1, CD36, ITGA6, COMP, ITGA8, COL6A3, COL6A2, 

COL6A1, THBS1, COL11A1, FN1 

5.56E-09 

hsa04151 PI3K-Akt signaling pathway SGK1, PGF, TNC, FGF16, ITGA4, COL5A2, COL5A1, 
COL4A6, COL4A5, ITGA6, COMP, ITGA8, COL6A3, 

COL6A2, PDGFRB, COL6A1, THBS1, PIK3R3, 

COL11A1, FN1, CSF1R 

0.001635 

hsa03320 PPAR signaling pathway LPL, CD36, PLIN1, SCD, PPARG, FADS2, FABP4, PLTP 0.011706 

Some Enriched GO Terms for DEGs in commercial broiler 
یدار در جوجه تجار یمعن یکيولوژیب یندهاياز فرآ یبرخ  

GO:0061061 muscle structure development MEF2B, CAV1, UCHL1, MYBPC3, SOX9, TGFB2, FOS, 
COL6A3, NFATC2, LMOD2, COL11A1, CSF1R, EGR1, 

ACTC1, LGALS1, CENPF, MSTN, CHODL, RCAN1, 

MYOZ2, MYH9, TNNI1, TNNT2, SDC1, ATF3, 
COL19A1, ATP2A2, CXCL14, ITGA8, FHOD3, HOPX, 

PDGFRB, ADAM12 

2.10E-07 

GO:0003012 muscle system process ACTC1, CAV1, PTGS2, ACTA2, MYBPC3, MSTN, 
NR4A3, MYL12A, TPM2, DOCK5, TNNI1, MYL9, 

TNNT2, SSTR2, ATP2A2, CTGF, HMOX1, MYH13, 

LMOD2, KLF4, CHRNG 

3.02E-04 

GO:0055001 muscle cell development ACTC1, SDC1, ATP2A2, UCHL1, FHOD3, PDGFRB, 

MYOZ2, LMOD2, NFATC2 

0.041549137 

GO:0001525 angiogenesis CAV1, NRP1, PTGS2, PGF, FGF16, ITGB2, TGFB2, 
CTGF, ROBO1, FAP, HMOX1, CCBE1, PLXND1, 

THBS1, RUNX1, FN1, CYR61, COL18A1, TNMD, 

MYH9, MCAM, SLIT2, ANXA2, SRPX2, SFRP2, F3, 
JUN, PDGFRB, HSPB1, KLF4 

4.33E-09 

 

 

 (>10های هاب با بالاترين مقدار درجه اثرمتقابل ) ژن -4جدول 
Table 4. Hub genes with highest connective degree (degree > 10) 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Gene name 
 نام ژن

Degree 
 درجه

Module 
 ماژول

Gene name 
 نام ژن

Degree 
 درجه

Module 
 ماژول

JUN 27 1 HSPB1 14 1 

EGR1 21 1 COL14A1 14 2 

CAV1 21 1 COL6A2 14 2 

THBS1 21 2 CD36 13 1 

ITGA4 21 2 COL5A1 13 2 

RUNX1 19 1 COL6A3 13 2 

ITGβ2 19 2 ACTA2 13 3 

ITGA8 18 2 LUM 12 2 

PPARG 17 1 HMOX1 11 1 

SGK1 16 1 SNAI2 11 1 

SDC1 16 2 ATF3 11 1 

COMP 15 2 - - - 

 [
 D

O
R

: 2
0.

10
01

.1
.2

58
85

07
3.

13
96

.6
.2

.1
0.

4 
] 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 g

eb
sj

.ir
 o

n 
20

25
-0

8-
02

 ]
 

                             8 / 15

https://dor.isc.ac/dor/20.1001.1.25885073.1396.6.2.10.4
https://gebsj.ir/article-1-211-en.html


 همکاران و آلبوشوکه  ....یژن شبکه مطالعه           

 

 1396ستان پایيز و زم /2شماره  /ششموره د /و ایمنی زیستیژنتيک مهندسی  197

 

 

سه ماژول با بیشترين سطح  ClusterONEبا استفاده از ابزار 

با  A(. در ماژول 2داری در شبکه شناسايی شد )شکل شماره معنی

ين لبه بالاتر 27با  JUN( ژن Edgesلبه ) 118( و Nodeگره ) 41

 لبه، 96گره و  23با  Bدرجه اثرمتقابل را داشت. در ماژول 

لبه بالاترين درجه را داشتند.  21با  ITGA4و  THBS1های ژن

بالاترين  ACTA2لبه ژن  29گره و  11با  Cهمچنین در ماژول 

 PPIمیزان درجه را داشت. در اين مطالعه نتايج تشکیل شبکه 

  شد ورهای مهمی در ارتباط با فرآيندهای منجر به شناسايی ماژول

 

ها در DEGشدگی مو ماهیچه شد. بر اساس تجزيه و تحلیل غنین

ها، رشد ونمو، ، فرايندهايی نظیر سوخت وساز چربیAماژول 

رشد سیستم عروقی و کنترل مثبت سوخت وساز پروتئین و پاسخ 

(. اين 5به سطح مواد مغذی معنی دار بودند )جدول شماره 

 فرايندها همگی در رشد هايپرتروفی موثر هستند. 

 

 

 

 

 

 

دهنده اثرهای متقابل بین دو پروتئین. ماژول ( و خطوط نشانDEGsدار هستند )های با تفاوت معنیها بیانگر ژندار. گرهژول )خوشه( معنیو سه ما PPIشبکه  -2شکل 

A  به رنگ آبی، ماژولB  به رنگ سبز و ماژولC .به رنگ قرمز نمايش داده شده اند. اندازه هر گره متناسب با مقدار درجه آن است 

Figure 2. The PPI network and three significant sub-networks 
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فاکتورهای محرک   که جزء خانواده JUNهاب  ژن Aدر ماژول 

( است با Inducible transcriptional factors) ITFsرونويسی 

پروتئینی را  FOSL2يکی ديگر از اعضای اين خانواده يعنی ژن 

پلکس رونويسی به نام تواند منجر به ساخت کمکنند که میکد می

 ( شود. اينactivating protein-1) AP-1پروتئین فعال کننده 

پروتئین میانجی تعدادی از فرآيندهای سلولی تمايز و تکثیر است 

(Ameyar, Wisniewska, & Weitzman, 2003) معلوم شده .

 JUN ،FOSL2هايی نظیر است که محصول کدينگ پروتوآنکوژن

بطور معمول موجب تحريک رشد و تکثیر سلولی  FOSو 

. يکی ديگر از اعضای اين ماژول ژن (Weinberg, 1996)شوند می

EGR1 کننده بود. پروتئین حاصل از کددهی اين ژن، تنظیم

 های هدف ديگری است که محصولاتيسی برخی ژنرونو

ها مورد نیاز تمايزيابی و فرايند میتوژنز است. همچنین کدينگ آن

کند. ها نیز دخالت میاين ژن در ساخت سلولی و تمايز کلاژن

 مهم اين ژن تنظیم واکنش به فاکتورهای رشد است.  ديگر نقش

( بود. اين CAV1ن )کاوئولی  های مهم اين ماژوليکی ديگر از ژن

شود و ای به وفور يافت میهای ماهیچهژن که بخصوص در بافت

پروتئین ساختمانی اصلی مورد نیاز برای ساخت کاوئولا در 

در نفوذپذيری  CAV1های اندوتلیالی است. گزارش شده سلول

های پیرامونی عروقی، تنظیم تبادلات بین خون و بافت

(Fernández-Hernando, Yu, Dávalos, Prendergast, & Sessa, 

. (Chidlow et al., 2009)و آنژيوژنز )رگزايی( موثر است  (2010

های همچنین در اين ماژول سه عضو خانواده آنزيم

 Matrix metalloproteinasesمتالوپروتئینازهای ماتريکسی 

(MMPs)ها عبارت بودند از ( حضور داشتند. اينMMP7 ،

MMP16  وMMP17 ن خانواده در حفظ هومئوستاز های اي. ژن

ای و ماتريکس خارج سلولی نقش مهمی ايفا فیبرهای ماهیچه

. (Carmeli, Moas, Reznick, & Coleman, 2004)نمايند می

توانند فعال هايی نظیر تنش اکسیداتیو میها در پاسخ به محرکاين

شوند. اين تنش در پاسخ به افزايش تقاضای اکسیژن بدلیل رشد و 

تواند ايجاد شده باشد. همچنین ای میهای ماهیچهنموی بافت

توانند با تخريب می MMPsهای خانواده گزارش شده ژن

ای موجب فیبرهای ماهیچه های همبند و کلاژنی اطرافبافت

ای شوند بازسازی ماتريکس خارج سلولی فیبرهای ماهیچه

(Alameddine, 2012). بطور کلی نتايج بدست آمده از بررسی ژن

موعه در فرايندهای مهمی دهد اين مجهای اين ماژول نشان می

های ايمنی و نظیر سوخت وساز چربی، آنژيوژنز، واکنش

 اند.ای شرکت کردهرشدونمو بافت ماهیچه

 

 PPIداری در شبکه های شناسايی شده با بالاترين سطح معنیماری ماژولآخصوصیات  -5جدول 

Table 5. Description statistics for identified modules with the highest significance in the PPI network 

Module 

 ماژول

Size 

 اندازه

P-value 

 دار یسطح معن

Genes 

 هاژن

Some of significant GO terms and KEGG pathways 

 داریمعن یکيولوژیب یندهايو فرا رهایمس یبرخ

A 41 1.35E-07 

RUNX1, HSPA5, CAV1, MMP16, FOSL2, 

SNAI2, EGR1, KLF6, SCD, FABP4, PPARG, 
BMP5, MMP17, CTGF, FBN3, CHGB, RCAN1, 

NFATC2, CD36, MMP7, ATF3, CYR61, 

SERPINH1, ANXA5, HSPB1, HMOX1, JUN, 
KLF2, ATIC, AQP3, PTGS2, SGK1, ANXA2, 

F3, DUSP5, SOX9, GLIPR2, PLIN1, RNH1, 

LIPG, LPL 

PPAR signaling pathway (P-adj<0.0007), 

developmental process (P-adj<5.68E-08), 
circulatory system development (P-adj <3.74E-07), 

positive regulation of protein metabolic process (P-

adj<2.60E-06), regulation of apoptotic process (P-
adj<3.74E-06), and response to nutrient levels (P-

adj<2.90E-06) 

B 23 1.90E-06 

THBS1, COMP, COL6A2, TNC, ITGA4, 

COL18A1, ITGβ2, ITGA8, LUM, ALPL, 

COL4A5, COL4A6, COL6A3, SDC1, 

COL20A1, COL5A2, COL28A1, COL21A1, 
PLOD2, COL11A1, COL14A1, COL5A1, 

COL6A1 

ECM-receptor interaction (P-adj<2.09E-19), Protein 

digestion and absorption (P-adj<2.05E-13), focal 

adhesion (P-adj<4.51E-13), PI3K-Akt signaling 
pathway (P-adj<1.62E-10), extracellular matrix 

organization (P-adj<1.93E-21), collagen metabolic 

process (P-adj <6.36E-11) and endodermal cell 
differentiation (P-adj <2.13E-7) 

C 11 0.000801155 
TNNI1, ATP2A2, TNNT2, MYL9, MYBPC3, 

MYL12A, MYH9, ACTA2, MYH13, ANLN, 

TPM2 

tight junction (P-adj<0.006), Hypertrophic 

cardiomyopathy (P-adj<0.02), muscle contraction 

(P-adj<8.60E-11), muscle system process (P-
adj<2.18E-10), actin filament-based movement (P-

adj<5.29E-7) and muscle structure development (P-

adj<0.005) 
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دارای بالاترين میزان  ITGA4و  THBS1دو ژن  Bدر ماژول 

( Medullarيک گلیکوپروتئین مدولار ) THBS1درجه بودند. 

بوده و در فرآيندهای مختلفی نظیر رشد، چسبندگی آندوتلیالی و 

واند هم نقش میانجی مثبت و هم میانجی منفی را تآنژيوژنز می

 ,Tan, Tercero, Arnett, Wang, & Chakraborty)ايفا نمايد 

و  ITGA4 ،ITGA8( نظیر Integrinهايی ). اينتگرين(2003

ITGB2 هايی متشکل از که در اين ماژول وجود داشتند پروتئین

کننده های فعالزيرواحدهای آلفا و بتا بوده و در انتقال سیگنال

 & Danen)فرآيندهای سلولی نظیر تکثیر و تمايز شرکت دارند 

Sonnenberg, 2003) بعلاوه گزارش شده .ITGA4  در تمايز

، تمايز ماهیچه اسکلتی و آنژيوژنز (Rosen et al., 1992)میوژنی 

 ,Sheppard, Onken, Rosen, Noakes, & Dean)دخالت دارد 

1994)   . 

، در فرايندهايی Bدار موجود در ماژول های با تفاوت معنیژن

نظیر سازماندهی ماتريکس خارج سلولی، ساخت و تجزيه کلاژن، 

و تمايز  PI3K/Akt ،focal adhesionسیگنال رشد هايپرتروفی 

سلولی اندودرمی شرکت داشتند. ماتريکس خارج سلولی يک 

ها، لامینین و لاژنهای فیبری نظیر کشبکه کمپلکس از پروتئین

الاستین بوده و نقش مهمی در حفظ ساختار بافتی ماهیچه دارد 

(Engel, Efimov, & Maurer, 1994) . کلاژن جزء اصلی

ماتريکس خارج سلولی بوده و فاکتور کلیدی در چسبندگی 

سلولی، مهاجرت سلولی، آنژيوژنز و مورفوژنز بافتی به شمار 

. دراين ماژول (Tsang, Cheung, Chan, & Cheah, 2010)آيد می

(. از 5ژن کلاژنی نیز شرکت داشتند )جدول شماره  9همچنین 

( بود که از جمله 4)کلاژن  نوع   COL4A5ها، ژنجمله آن

است و  (basement membraneترين عناصر غشای پايه )فراوان

 Kühn et)آيد يکی از فاکتورهای کلیدی ساخت آن به شمار می

al., 1981)های . پروتئین های حاصل از کددهی ژنCOL5A1 

های ( جز کلاژن11)کلاژن  نوع  COL11A1( و 5)کلاژن  نوع 

درصد کل کلاژن  را تشکیل  90فیبری محسوب شده و در حدود 

های مرتبط با پروتئین های کلاژنی ژندهند. علاوه بر ژنمی

 COMP ،ALPA ،LUM(، TNCگری نظیر تنانسین )ماتريکس دي

يک  TNCنیز در اين ماژول حضور داشتند. ژن PLOD2 و 

کند که به عنوان لیگاند گلیکوپروتئین خارج سلولی را کد می

ها عمل کرده و در مهاجرت، چسبندگی سلولی، تمايز و اينتگرين

 Achouri, RIDER, VAN)کند کننده ايفا میتکثیر نقش تنظیم

SCHAFTINGEN, & Robbi, 1997) بیان اين ژن محدود به .

ها و ها و تاندونهايی با بازگردش بالای سلولی نظیر لیگامنتمکان

. (Walsh & Sallach, 1965)ای صاف است فیبرهای ماهیچه

در ساختار غضروف شرکت دارد. پروتئین  COMPمحصول ژن 

در فرآيندهای کلسیمی شدن  ALPLحاصل از کددهی ژن 

و  (Thur et al., 2001)های منیرالی مختلف شرکت کرده بافت

فعالیت خارج سلولی اين ژن جهت منیرالیزه شدن استخوان و 

. يکی از (de BERNARD, 1982)غضروف ضروری است 

است که در  LUMيکس خارج سلولی های ماترپروتئوگلیکن

فرايندهای مختلفی نظیر فیبری شدن بافتی، تنظیم آنژيوژنز و تکثیر 

نیز يکی  PLOD2. ژن (Krishnan et al., 2012)سلولی نقش دارد 

از اجزا سازنده ماتريکس خارج سلولی بوده و در سفت و سخت 

. (van der Slot et al., 2003)های کلاژنی نقش دارد شدن بافت

همچنین در مسیر بیوسنتزی کلاژن، نخستین آنزيم کلیدی را کد 

 . (Saha, Ghosh, Konar, Bhattacharya, & Roy, 2005)کند می

های مرتبط با ماتريکس خارج سلولی، فراوان بودن ژن

های رشدونمويی و همچنین های التهابی و پروتئینسیتوکین

در اين  Focal adhesionو  PI3K/Aktدار شدن مسیرهای معنی

و دونمماژول، همگی مويد پتانسیل مرتبط اين ماژول با فرآيند رش

 ای است. ماهیچه

تنها ژن هاب بود. اين ژن از خانواده  ACTA2ر ماژول سوم د

کند که بعنوان جزء اصلی ها بوده و پروتئینی را کد میاکتین

کند. های اسکلتی ايفا میدستگاه انقباضی نقش مهمی را در ماهیچه

گزارش شده سطح آلفا اکتین همبستگی مثبت با میزان ساخت 

 Helferich et)شد آن دارد ای و رهای فیبرهای ماهیچهپروتئین

al., 1990) . های دار مشخص نمود ژنمعنینتايج تجزيه و تحلیل

ای، انقباض سلولی و نیز نمو اين ماژول در انقباضات ماهیچه

ساختمان ماهیچه اسکلتی دخالت دارند. در واقع انقباض 

دارترين فرايند بیولوژيکی در اين ماژول بود. ای معنیماهیچه

ت که ( يکی از اعضای اين ماژول اسTPM2) 2تروپومیوزين 

کند. اين پروتئین از اجزا سارکومری تروپومیوزين بتا را کد می
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نازک ماهیچه بوده و با باند شدن به فیلامنت اکتین در  فیلامنت

تنظیم انقباضات وابسته به کلسیم ماهیچه نقش مهمی را ايفا 

. برای انجام انقباض، تحرک (Palmieri et al., 2016)کند می

های های میوفیبريل سلولسلولی و شرکت در ساختمان پروتئین

در اين  .(Smith, 1963)ای، وجود میوزين ضروری است ماهیچه

( دو MYH9و MYH13خصوص دو ژن میوزينی زنجیره سنگین )

( در اين ماژول حضور MYL9و  MYL12Aژن زنجیره سبک )

بود که يک  TNNI1های اين ماژول ترين ژنداشتند. . يکی از مهم

کند. ای را کد مینوع فیبر کند ماهیچه Iايزوفرم از تروپونین 

ای کند بیان شده و اهیچهنیز در فیبرهای م ATP2A2همچنین ژن 

کند که در انقباض و انبساط را کد می SERCA2پروتئینی بنام 

 ,.Periasamy et al)ها و پمپ کلسیمی دخالت دارد میوفیبريل

در فیبرهای نوع کند ماهیچه اسکلتی  MYBPC3. بیان ژن (1999

. اين ژن جزء (Lin et al., 2013)و قلبی گزارش شده است 

های اجزاء اصلی هايی است که کدکننده پروتئینای از ژنخانواده

آيند های مخطط به شمار میساختمان سارکومری در ماهیچه

(Tajsharghi et al., 2010) با توجه به اينکه اغلب فیبرهای .

از نوع سريع هستند بیش بیان شدن اين  ماهیچه سینه در جوجه

روزگی نشانه شیفت در ساخت نوع فیبرهای سريع  28ها در ژن

به کند در اين سن از عمر جوجه راس است. اين نتايج نشان داد 

ی اهای ماهیچهگیری ساختمان و نمو پروتئینماژول سوم در شکل

 شرکت دارد.

  نتیجه گیری 

 

های مرتبط به بافت ماهیچه سینه جوجه تجاری مطالعه شبکه ژن

تر راس و مقايسه آن با جوجه بومی اصفهان نشان داد که فعال

بودن فرآيندهای سوخت وساز و رشد هايپرتروفی در جوجه 

تجاری در مقايسه با جوجه بومی، منجر به بیش بیان شدن تعداد 

ها بويژه در شتری شده است. بیش بیان شدن اين ژنهای بیژن

( و PI3K/Aktفرايندهای بیولوژيکی مرتبط با رشد هايپرتروفی )

(، منجر به برتری PPAR signaling pathwayمتابولیسم چربی )

سرعت رشد اين جوجه در مقايسه با جوجه بومی شد. با بررسی 

لاح نژاد های مرتبط با آن مشخص شد برای اصشبکه و ماژول

جوجه بومی اصفهان و افزايش سرعت رشد ماهیچه سینه در اين 

های مرغ بايد به روابط متقابل ژنی در هر ماژول و افزايش بیان ژن

های هاب توجه خاص مبذول هر سه ماژول و بخصوص ژن

 داشت.
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Abstract 

Native chicken breeds are important genetic resource and well adapted to the local 

environmental conditions. However, growth rate and feed efficiency of these breeds are not 

appropriate. Comparative studies of commercial and native chickens provide an 

opportunity to characterize the biological basis of differences between them. Here, RNA-

Seq technology was used to investigate differences in the transcriptomes of breast muscle-

related genes and associated pathways between Ross and Isfahani's native breed. In this 

study, 200 birds of the Ross 708 strain and 200 native chicks of Isfahani native were reared 

in a similar standard management and feeding manner. In analyzing RNA-Seq data 

between two experimental groups, the gene expression profile was compared in 4 chicken 

breast samples of 28 days of life of the chicks. Statistical comparison of the gene 

expressions in two groups revealed, 606 significantly DEGs (differentially expressed 

genes). In commercial breed, 357 DEGs were upregulated and 249 down-regulated, P-

adjusted ≤ 0.05). PPI (Protein-protein interaction) network of DEGs (up regulated in 

commercial) was constructed and 267 genes were included in the resulted PPI network of 

which 75 genes were identified in the form of three modules with a maximum level of 

significance. Gene ontology studies showed that all three modules played an effective role 

in the growth of pectoralis muscle and their hub genes with maximum degree were JUN, 

EGR1, THBS1, ITGA4 and ACTA2. 

Keywords: Ross chicken, Gene network, Muscle, Gene Ontology, RNA-Seq 
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