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 چکیده
 هایزینهه و اقتصادی سود کارآیی، بر مستقیم طور به که است طیور و دام صنعت در اقتصادی مهم بسیار صفت یک باروری

 واناتحی بین در باروری تنوع در دخیل مولکولی هایمکانیسم و و ژنتیکی اساس حال، این با. گذاردمی تأثیر دامپروری واحدهای

 سیرم چندین توسط که است پیچیده صفت یک باروری. است نشده مشخص کامل طور به هنوز طیور و دام مختلف هایگونه در

 یولوژیب سیستم رویکردهای و اُمیکس هایفناوری در پیشرفت. شودمی کنترل پیچیده تنظیمی ژنی هایشبکه و بیولوژیکی

 طیور و دام مختلف هایگونه در باروری ویژه به پیچیده صفات بر حاکم مولکولی هایمکانیسم کشف برای را جدیدی هایفرصت

( یکسمتابولوم و پروتئومیکس ترانسکریپتومیکس، ژنومیکس،) اُمیکس مختلف هایلایه از حاصل هایداده ادغام. کندمی فراهم

 باروری ندۀکنتنظیم کلیدی مولکولی هایمکانیسم و بیولوژیکی مسیرهای از تریبه درک تواندمی محاسباتی سازیمدل با همراه

 هایدلم) بیولوژی سیستم چهارچوب در اُمیکس مولتی هایداده از گیریبهره با باروری تنظیمی هایمکانیسم این درک. دهد ارائه

 مسیرهای همچنین و بیانی تنظیمی عوامل ها،SNP ها،ژن شناسایی فنوتیپ،-ژنوتیپ روابط کردن روشن برای( بیولوژیکی شبکه

 کاربردهای رایب را فرصتی و بوده دخیل باروری در زیستی نشانگرهای این که دلیل این به است؛ ضروری سیگنالینگ و متابولیکی

 تمسیس با اُمیکس هایفناوری سازییکپارچه رویکرد کامل پتانسیل تحقق. نمایندمی فراهم درمانی های مداخله یا و اصلاحی

 اساس در علمی هایشکاف کردن برطرف همچنین و هاداده سازییکپارچه برای تلاش و ایرشته بین همکاری نیازمند بیولوژی

 با هرابط در مطالبی ارائۀ مطالعه، این از هدف بنابراین،. باشدمی طیور و دام مختلف هایگونه میان در تولیدمثلی فیزیولوژی

 نژادی اصلاح راهبردهای و هابرنامه در هاآن اهمیت و نقش همچنین و بیولوژی سیستم و اُمیکس هایفناوری سازییکپارچه

 .است طیور و دام صنعت در باروری صفت با مرتبط
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 مقدمه

 بیولوژی یک ( و سیستمOmicsامُیکس ) فناوری ادغام

. تاس مدرن پزشکی و مولکولیزیست  علم در بزرگ پیشرفت

 (،Genomicsژنومیکس ) شامل امُیکس هایفناوری

پروتئومیکس  (،Transcriptomicsترانسکریپتومیکس )

(Proteomicsو ) ( متابولومیکسMetabolomics،) اطلاعات 

 هک دهندمی ارائه سلولی و مولکولی سطوح مورد در ایگسترده

 ,.Pinu et al)کند می کمک بیولوژیکی فرآیندهای بهتر درک به

 از ادهاستف و امُیکس هایداده ترکیب با بیولوژی، سیستم .(2019

 تحلیل و سازیمدل به ریاضی، و محاسباتی هایروش

 باعث امر این که پردازد،می پیچیده زیستی هایسیستم

 فمختل شرایط در زیستی هایشبکه رفتار بهتر بینیپیش

 از استفاده با این، بر (. علاوهAli and Georgiev, 2023گردد )می

 جزیهت و تجسم به قادر محققان زیستی، هایشبکه و گراف نظریۀ

 امر نای که هستند، زیستی هایمولکول بین ارتباطات تحلیل و

 کمک زیستی هایسیستم عملکرد و سازماندهی بهتر درک به

 امکان شناسانزیست به امر (. اینGhafouri et al., 2021کند )می

 و هامتابولیت ها،پروتئین ها،ژن بین پیچیده ارتباطات تا دهدمی

 صفات بر هاآن تأثیر چگونگی و کنند درک را هامولکول دیگر

نمایند  شناسایی را هابیماری و سلامت همچنین و مختلف

(Yadav et al., 2022; Ali and Georgiev, 2023در .) علوم زمینۀ 

 بینیپیش در بیولوژی سیستم با اُمیکس هایفناوری ادغام دامی،

 گذارند،یم تأثیر روی باروری بر که به طور کلی تولیدمثلی صفات

 راهبُردهای و هابر روی برنامه تمرکز نتیجه در و بوده مؤثر

 حیوانات برایبینی ارزش اصلاحی پیش با رابطه نژادی دراصلاح

 فزایشا مثلی و انتخاب حیوانات برتر از نظر باروری راصفات تولید

 با مرتبط هایفناوری از (. استفادهLong, 2020دهد )می

 یتوجه قابل طور به پیشرفته نژادیاصلاح و مولکولی هایروش

 بهبود را حیوانات نژادیاصلاح و پرورشی مراکز کارآیی و دقت

 هایآلل فراوانی افزایش برای تری راسریع مسیر و است بخشیده

 ,.Ahmad et alدهد )می ارائه حیوانی هایجمعیت در مطلوب

 اب امُیکس هایفناوری سازییکپارچه رویکرد نهایت، (. در2023

 ناوریف و علم در توجهی قابل هایپیشرفت به بیولوژی سیستم

 داده قرار دانشمندان روی پیش را جدیدی هایافُق و شده منجر

 .است

 و صنعت دام تولیدی مهم در و اقتصادی صفت یک باروری

 و دامپروری واحدهای کارآیی بر مستقیم طور به که است طیور

 دامی محصولات تولیدکنندگان اقتصادی زیان و سود همچنین

 تصنع خصوص به دام صنعت در ضعیف باروری. گذاردمی تأثیر

 محدودکنندۀ اصلی عامل گوشتی، و شیری هایگاو پرورش

. است مؤثر دام مفید عمر طول بر و بوده تولید وریبهره

 طیور و دام نژاداصلاح در ایفزاینده طور به اُمیکس هایفناوری

 هافناوری این. شوندمی استفاده باروری هایویژگی بهبود برای

 کنندمی فراهم را اصلاحی هایارزش از تریدقیق تخمین امکان

 یکیژنت هایبیماری فاقد حیوانات انتخاب به کمک با توانندمی و

 زندگی و همچنین برتر از نظر باروری، اولیۀ مراحل در مثلیتولید

 ودآوریس و وریبهره نتیجه در و دهند افزایش را ژنتیکی پیشرفت

 ;Chakraborty et al., 2022) دهندمی افزایش را حیوانات

Ghafouri et al., 2022; Reyhan et al., 2022; Ghafouri et al., 

 ایبر مولکولی ژنتیک از ژنومیک، انتخاب در مثال، برای (.2023

 و مطلوب هایآلل تشخیص طریق از گاو وریبهره بهبود

 نظر از که صفاتی برای ویژه به- اصلاحی ارزش بینیپیش

 استفاده -اندنشده ثبت عمر اواخر تا یا هستند محدود جنسیت

 ایینپ و بالا باروری با گاوهای روی بر که مطالعاتی طبق. کنندمی

 مناطق در که خاص هایژن با باروری صفت است، شده انجام

 اهیافته این. است مرتبط دارند، قرار گاو کروموزوم از مشخصی

 را باروری رحمی، عملکرد در ذاتی هایتفاوت که دهندمی نشان

 پیچیدۀ بیولوژیکی هایمکانیسم و دهدمی قرار پوشش تحت

 باروری با گاوهای مطالعه طریق از توانمی را باروری در دخیل

 ,.Hayashi et al., 2017; Ghafouri et al) کرد روشن پایین و بالا

2022; Marrella and Biase, 2023 .)هایداده نقش نتیجه، در 

 هتوج قابل باروری صفات برای طیور و دام نژاداصلاح در اُمیکس

 و ژنتیکی اساس از تری راعمیق درک که ایگونه به است،

 ازدهب بهبود برای تواندمی که دهدمی ارائه باروری صفت مولکولی

 فادهاست مورد طیور و دام تولیدات در کلی وریبهره و مثلیتولید

(. Chakraborty et al., 2022; Ahmad et al., 2023. )گیرد قرار

 سازیرویکرد یکپارچه بررسی مطالعه، این ارائه از هدف واقع در

 اهینگ بیولوژی، سیستم و اُمیکس تکنولوژی مختلف هایلایه

 هاآن کاربرد همچنین و آینده در رویکردها این توسعۀ به اجمالی

 رطیو و دام صنعت با مرتبط نژادیاصلاح راهبُردهای و هابرنامه در

 در اهلی حیوانات تولیدمثلی عملکرد و باروری بهبود جهت

 . باشدمی دامپروری واحدهای

 (Omics) اُمیکس

 بررسی امکان که است جدیدی فناوری امُیکس، فناوری

مانند اسیدهای نوکلوئیک  زیستی، هایماکرومولکول همزمان

(DNA  وRNA،) واحد آنالیز یک در را هامتابولیت و هاپروتئین 
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 ؛ حصاری و همکاران

 دامی هایگونه باروری با مرتبط مولکولی هایمکانیسم شناسایی برای بیولوژی سیستم و اُمیکس فناوری سازییکپارچه رویکرد

 0413 بهار، (پیاپی هشتبیست و  شماره) یک شماره ،چهارو  بیست دوره ستیک،دامِ( ایحرفه) ترویجی -علمی نشریه

 

 

 عملکرد از جامع ارزیابی اُمیکس یک فناوری. کندفراهم می

 و افراد بین در ژنتیکی هایتفاوت و بیوشیمیایی مسیرهای

 .(Barh et al., 2012)دهد می ارائه را مختلف هایگونه

 رد کند؛می کمک بیولوژی سیستم رشد های امُیکس بهفناوری

. است شده تولید هایداده از وسیعی حجم درک آن هدف واقع

 این از ایفزاینده طور به بیوتکنولوژی و داروسازی هایشرکت

 راه ارائۀ و جامع کامپیوتری هایمدل توسعۀ برای هافناوری

کنند می استفاده دارو تشخیص و توسعه برای هاییحل

(Deiddda et al., 2015). های مطالعاتی اصلی با وجود لایه

 اضافه تکنولوژی این به زمان طول در جدیدی هایلایه اُمیکس،

 که عبارت است از (،Lipidomicsلیپیدومیکس ) مانند اند،شده

نوتریژنومیکس  و لیپیدها کامل مجموعۀ عملکرد و ساختار مطالعۀ

(Nutrigenomicsکه ) دموا تأثیر چگونگی عبارت است از مطالعۀ 

 هایگونه در هاژن بر مختلف هایخوراک در موجود مغذی

 تفادهاس از قبل زمینه این در قبلی تحقیقاتی هایبخش. مختلف

فارماکوژنتیک  ژنتیک، صورت به امُیکس مفهوم از

(Pharmacogenetics) توکسیکوژنتیک  و(Toxicogenetics )

را مورد بررسی  هاپروتئین و هاژن هایتوالی که شدندمی تعریف

 مطالعۀ های مختلف این تکنولوژی، امکانلایه. دادندقرار می

 نهمچنی و هامتابولیت ها،پروتئین ها،ترانسکریپت ها،ژن زمانهم

 به کنند؛می فراهم را بزرگ مقیاس در هاداده آوریجمع امکان

 مختلف هایلایه همزمان تحلیل و تجزیه و ادغام که ایگونه

 کیبیولوژی هایسیستم از تریجامع و بهتر درک تواندمی اُمیکس

 دهد ارائه را گوناگون صفات با مرتبط هدف هایبافت در درگیر

(Gligorijević and Pržulj, 2015،بنابراین .) اُمیکس هایفناوری 

 و کنندمی فراهم را عملکردی مسیرهای کارآمد توصیف امکان

 سرطان، به ابتلا با رابطه در جدیدی نشانگرهای توانندمی

 در مختلف هایبیماری خاص، هایدرمان به تومورها حساسیت

 در اقتصادی پیچیده صفات همچنین و مختلف هایگونه

 نظارت همچنین فناوری این. دهند ارائه را دامی مختلف هایگونه

 ار میانی هایمتابولیت و هاپروتئین ژن، هایترانسکریپت بر

 و یمتابولیک مسیر چندین بر نظارت امکان و کندمی پذیرامکان

  کند.می فراهم همزمان طور به را سلول داخل در سیگنالینگ

 (Genomics)ژنومیکس 

 اطلاعات کامل عبارت است از مجموعۀ (،Genomeژنوم )

 این که( هاویروس از برخی برای) RNA یا DNA در موجود ارثی

 DNA هایتوالی و( کدکننده هایتوالی) هاژن شامل اطلاعات

 DNA کامل مجموعۀ به تواندمی ژنوم. باشدمی غیرکدکننده

 یا میتوکندری مانند هاییاندامک در موجود DNA یا ایهسته

 یک ژنوم مطالعۀ ژنومیکس،. باشد داشته اشاره کلروپلاست

 والیت تحلیل و تجزیه شامل که است ژنتیکی مادۀ یا زنده موجود

 وعتن شناسایی برای آن ترکیب و ژنوم ساختار نوکلئوتیدی،

خی بر با توانندمی هاگوناگونی این. باشدمی افراد در ژنتیکی

. دباشن مرتبط و یا صفات خاص اقتصادی ژنتیکی یهایماریب

 و( Microarrays) هاریزآرایه ،PCR مانند مختلفی هایروش

( NGS: Next Generation Sequencing) آینده یابی نسلتوالی

 هاپروتئین تولید درک و ژنومیک اطلاعات تحلیل و تجزیه برای

( Sanger sequencing) سنگر یابیتوالی. شودمی استفاده

 DNA مختلف هایبخش یابیتوالی برای طلایی استانداردی

 استفاده ژنوم DNA کل یابیتوالی برای NGS که حالی در است،

 استفاده با باید NGS از آمده بدست هایداده حال، این با. شودمی

 از ویژه به ،ژنوتیپ تعیین. شوند تأیید سنگر یابیتوالی تکنیک از

 GWAS: Genome Wide) ژنوم کل پویش مطالعات طریق

Associated Studies)، ًهایچندشکلی مطالعۀ برای معمولا 

 شودیم استفاده صفات مورد مطالعه با هاآن ارتباط و نوکلئوتیدی

(McCourt et al., 2013 .)نوکلئوتیدی تک هایچندشکلی 

(SNPs: Single nucleotide polymorphisms )یک در تغییراتی 

 ددرص یک از بیش هاآن فراوانی که هستند ژنوم در نوکلئوتید

 رایب ژنتیکی-زیستی نشانگرهای عنوان به موارد اغلب در و است

 تفادهاس صفات مختلف با مرتبط ژنتیکی هایجایگاه شناسایی

 تواندمی هاSNP شناسایی(. Primrose et al., 2006) شوندمی

و  رایج یهایماریب درمان و پیشگیری هنگام، زود تشخیص برای

های مهم دخیل در صفات مهم ها با ژنهمچنین ارتباط آن

 SNP صدها ژنوتیپ تعیین(. Chen, 2015)باشد  مفید اقتصادی

 هایروش. باشد دشوار تواندمی بزرگ، مقیاس بسیار در ویژه به

 چندشکلی شامل که دارد وجود ژنوتیپ تعیین برای مختلفی

 RFLP: Restriction) محدود شده قطعات حاصل از طول

Fragment Length Polymorphism)، هایپروب 

 ASOs: An allele-specific) آلل اختصاصی الیگونوکلئوتیدی

oligonucleotide)، شدهتکثیر  قطعۀ طول چندشکلی (AFLP: 

Amplified Fragment Length Polymorphisms)، واکنش 

 ،(PCR: Polymerase Chain Reaction) پلیمراز ایزنجیره

 DNA (RAPD: Randomly حاصل از تکثیر تصادفی چندشکلی

amplified polymorphic DNA )هایریزآرایه و DNA باشدمی 

 تفادهاس ژنتیکی تغییرات تحلیل و تجزیه برای هاروش این از که

 CNV: Copy number) کپی تعداد تغییرات و هاSNP. شودمی

variation )ایهکپی تعداد در نرمال یا غیرطبیعی تنوع دارای که 
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 تغییرات منابع ترینرایج هستند، DNA از بخش چند یا یک

 آلهای ایدهروش .(Ragoussis, 2009) هستند ژنتیکی

Affymetrix SNP GeneChip و IIIumina GoldenGate 

BeadChips بالای تعداد برای SNP کوچک هاینمونه حجم و 

 برای TaqMan این در حالی است که روش. شوندمی توصیه

 داده ترجیح بزرگ نمونه حجم و SNP کمی تعداد با مطالعات

 به های اٌمیکس،داده بر اساس ژنومیکس،(. Shen, 2009)شود می

ات و صف هایماریب در تنظیم غیرقابل مسیرهای و هاژن شناسایی

 اثر بینیپیش حال، این با(. Vucic, 2012) کندمی مختلف کمک

 تحلیل و تجزیه اساس بر تنها DNA در تغییرات نهایی بیولوژیکی

 و ویسیرون از پس تغییرات) ژنتیکیاپی تغییرات دلیل به ژنومی

 (.Jiang, 2015) است برانگیز چالش (ترجمه از پس

 (Transcriptomics)ترانسکریپتومیکس 

از  یامجموعه لیبه مطالعه و تحل کسیپتومیترانسکر

mRNA یتیدر جمع ایسلول  کیکه در  ییهاپتینسکراتر ایها 

را در  یادیعلم اطلاعات ز نی. اپردازدیها وجود دارند، ماز سلول

 یو برا کندیها فراهم مها و عملکرد آنمورد ژنوم، ساختار ژن

اده استف یعملکرد عاتدر مطال یمنابع ژنوم ۀسیو مقا ییشناسا

محصول  هاmRNA که آن جایی از(. Jiang, 2015) شودیم

هایی های مختلف ژنوم هستند و به پروتئینرونویسی بخش

شوند که به طور مستقیم یا غیرمستقیم بر فنوتیپ ترجمه می

. کرد یجادا ارتباط فنوتیپ و ژنوتیپ بین توانمی گذارند،تأثیر می

 و هابافت بین عملکردی هایتفاوت درک برای RNA پروفایل

 ایهژن شناسایی و ژن تنظیم ژن، تعامل و عملکرد ها،سلول انواع

در  مختلف هایبیماری یا صفات پیچیدۀ اقتصادی برای کاندید

 ,Dong, 2013; Wang)شود می های مختلف دامی استفادهگونه

 سطوح مطالعۀ برای رونویسی در معمولاً ریزآرایه فناوری(. 2009

مورد استفاده قرار  ترانسکریپت ساختار ارزیابی و mRNA بیان

 الیع تشخیصی اهداف برای و دارد بالایی عملیاتی توان گیرد،می

 و اطلاعاتی هایپیچیدگی دینامیکی و محدودۀ اغلب اما است؛

 اب مقایسه در تشخیصی ابزار عنوان به را هاآن کاربرد آزمایشی،

-Real Time مثال عنوان به mRNA فراوانی هایارزیابی سایر

PCR زا شده سنتز پروتئین هایمولکول تعداد. کندمی محدود 

 رونویسی شروع هایویژگی به شدت به الگو، mRNA مولکول یک

 هایروش. است وابسته پروموتور ناحیۀ ویژه به ،mRNA توالی

 سازیکمی) Gene expression arraysاز  عبارتند رونویسی

 Genome، (چندگانه/تک ’3 هایپروب ترانسکریپت، فراوانی

tiling arrays (هایپروب شده، رونویسی هایتوالی شناسایی 

 سازیکمی) Alternative splicing arrays ،(ژنوم طول در متعدد

 اتصالات و هااگزون در هاپروب و RNA مختلف هایایزوفرم

 فراوانی سازیکمی) RNA-tag sequencing، (اگزون-اگزون

 یابیتوالی و( RNA گونۀ ای هررشتهتک خوانش و ترانسکریپت

 هایخوانش و شدهرونویسی هایتوالی شناسایی) RNA کل

 RNA) (Katayama et al., 2005 .) گونۀ هر طول در متعدد

 ENCODE (Encyclopedia of DNAعناصر  جامع پروژۀ

Elements ،)DNA شناسایی را ژنوم عملکردی عناصر تمام 

 دو شامل برنامه این. دهدمی ارائه را جامعی اطلاعات و کندمی

عبارت است از  که( 7002-7002) آزمایشی فاز یعنی مرحله

 و همچنین ژنوم از درصد یک در عملکردی اجزای همۀ شناسایی

 اجزای همۀ شناسایی که عبارت است از( 7002-7027) تولید فاز

 ,Karahalil) باشددهد، میپوشش میرا  ژنوم کل در عملکردی

 هاژن بیانی هایپاسخ توصیف امکان ترانسکریپتومیکس .(2016

تیمارهای غذایی مختلف مصرفی در  مانند مختلف، هایمحرک به

 را دارویی هایدرمان و های مختلفهای تحقیقاتی، بیماریطرح

 رد درگیر اصلی مسیرهای شناسایی به همچنین،. کندمی فراهم

 خها و پاسهای مختلف، بیماریصفات پیچیدۀ اقتصادی در گونه

 تکرارپذیری آزمایشگاهی، بین مطالعات. کندمی کمک دارو به

ه مقایسۀ دو و یا چند گرو از ناشی ژنی بیانی هایپروفایل از خوبی

تواند بسته به هدف می که است داده نشان را مختلف نسبت به هم

 حال، این با. دارای اهمیت باشندنژادی در مباحث مهم اصلاح

 واندتمی ترجمه از پس تغییرات که است مهم نکته این به توجه

 را فرآیند رونویسی بنابراین، بگذارد؛ تأثیر پروتئین بیان بر

 تغییرات(. Dong, 2013) گرفت نظر در نهایی مرحلۀ تواننمی

 اب شود؛می زده تخمین ژن بیان در تغییرات با هاپروتئین عمدۀ

 عملکردی پروتئین یک است ممکن ژن، بیان وجود با حال، این

 هب ترانسکریپت در تغییرات به طوری که. نشود سنتز و فعال

 ویالگ در تغییرات دهندۀنشان کامل طور به است ممکن تنهایی

 هایفناوری .(Ouedraogo, 2012) نباشد "نهایی محصولات"

 از اند،تهیاف توسعه هاترانسکریپت تحلیل و تجزیه برای مختلفی

 یمبتن رویکردهای و هیبریداسیون بر مبتنی رویکردهای جمله

 اسیونانکوب شامل هیبریداسیون بر مبتنی رویکردهای. توالی بر

cDNA و الیگ یا سفارشی هایریزآرایه با فلورسنت داربرچسب

(. Wang, 2009) است بالا چگالی با تجاری هایمیکرو آرایه

 اوتیسم هب مبتلا افراد ترانسکریپت کل تحلیل و تجزیه با محققان

 این مختص که کردند شناسایی را خاصی بیانی هاینشانه سالم، و

 کی عنوان به توانندهای بیانی خاص میاست. این نشانه اختلال

 به زنیا جایگزین و گیرند قرار استفاده مورد تشخیصی آزمایش
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 ؛ حصاری و همکاران

 دامی هایگونه باروری با مرتبط مولکولی هایمکانیسم شناسایی برای بیولوژی سیستم و اُمیکس فناوری سازییکپارچه رویکرد

 0413 بهار، (پیاپی هشتبیست و  شماره) یک شماره ،چهارو  بیست دوره ستیک،دامِ( ایحرفه) ترویجی -علمی نشریه

 

 

 ;Duan et al., 2020) شوند طولانی مدت بالینی هایارزیابی

Trivedi et al., 2023).  رویکردهای مبتنی بر توالی نیز به طور

 یابیاند و با استفاده از توالیقابل توجهی توسعه پیدا کرده

های مختلف دامی و حیوانی مطالعات گسترده و قابل نمونه

چشمگیری در رابطه با صفات مختلف پیچیدۀ اقتصادی و 

های مختلف انجام شده است؛ به طوری که منجر همچنین بیماری

دار سیگنالینگ معنی-ها و مسیرهای متابولیکیسایی ژنبه شنا

های مورد مطالعه شده است مختلفی در رابطه با صفات و بیماری

(Dehghanian Reyhan et al., 2023; Ghafouri et al., 2023; 

He et al., 2023; Sikka et al., 2023.)  

 (Proteomics)پروتئومیکس 

 ینپروتئ کدکنندۀ هایژن تعداد انسان، ژنوم پروژۀ اساس بر

 شپرداز و ترجمه هایپروتئین تعداد با مقایسه در انسان ژنوم در

 سبتن انسان پروتئوم در موجود تنوع عبارتی به است؛ کمتر شده

 شانن ایناست.  یشتردر ژنوم آن ب پروتئین کدکننده هایژن به

 و شودینم تعیین ژن بیان توسط صرفاً پروتئین تنوع که دهدمی

 ز قرارنی ترجمه از پس تغییرات و جایگزین پیرایش تأثیر تحت

 و سیگنالینگ مسیرهای حیاتی اجزای هاپروتئین. گیردمی

 درک برای پروتئین سطح در مطالعه و هستند بیوشیمیایی

یط، مح با تعامل و توسعه رشد، با مرتبط مولکولی هایمکانیسم

 ریضرو های مختلفدر گونه هاصفات پیچیدۀ اقتصادی و بیماری

 ژنی و محصولات تحلیل و تجزیه شامل پروتئومیکس. است

 و ینپروتئ بیان هایپروفایل جمله از بزرگ مقیاس در هاپروتئین

 و سلول عملکرد به مربوط پروتئینی هایشبکه آن، تغییرات

 حالی در(. Macaulay et al., 2005)است  بیولوژیکی فرآیندهای

 به پروتئین بیان و mRNA رونویسی که است این بر اعتقاد که

 هداد نشان اخیر تحقیقات هستند، مرتبط هم با مستقیم طور

 مهنی مانند عواملی دلیل به تواندمی همبستگی این که است

 ابراین،بن. باشد پایین رونویسی از پس تغییرات و مختلف عمرهای

 واندتمی پروتئومی و رونویسی هایداده از جامعی تحلیل و تجزیه

 پروتئومیکس،(. Haider, 2013)دهد  ارائه را مفیدی اطلاعات

 پروتئین، ساختار مطالعه امکان و است ژنومیکس مکمل

 فرآیندهای و عملکردها و پروتئین-پروتئین هایبرهمکنش

 ابزار یک این ای کهبه گونه .کند فراهم را هاآن بیولوژیکی

 به ازیر است، دارو توسعۀ و پزشکی زیست تحقیقات در ارزشمند

صفات مختلف مورد مطالعه و یا  برای زیستی نشانگرهای کشف

 پروتئومیکس اهداف از یکی. کندمی کمک خاص هایبیماری

توان دارند و می برهمکنش که است هاییپروتئین شناسایی

یم پروتئین را ترس-های برهمکنشی پروتئینها شبکهبراساس آن

 توان بهها میهای سنتی برای شناسایی پروتئیناز روش .کرد

 شامل جدید هایروش. اشاره کرد هیبریداتی دو مخمری آنالیز

 دنبال هب ایمونوافینیتی و کروماتوگرافی پروتئینی، هایریزآرایه

 شنمای مانند تجربی هایروش از ترکیبی و جرمی سنجیطیف آن

 این (.Debnath et al., 2010) است محاسباتی هایروش و فاژ

 در دخیل هایآنزیم مورد در اطلاعاتی لایه از فناوری اُمیکس،

 و فعل و پروتئین فراوانی. دهدمی ارائه متابولیک فرآیندهای

 و تکثیر طول در سرعت به تواندمی و است پویا آن انفعالات

 دعملکر و ساختار رابطۀ درک برای. کند تغییر سلولی مهاجرت

 از است لازم ها،آن تحلیل و تجزیه و شناسایی و هاپروتئین

 ترجمه از پس تغییرات آن یا پروتئین فراوانی مانند مواردی

 بگیرد نظر در را پروتئوم دینامیکی ماهیت که شود استفاده

(Larance, 2015 .)یسنج طیف بر مبتنی پروتئومی رویکردهای 

 و دقیق ابزار با همراه ،(MS: Mass Spectrometry)جرمی 

 هارائ را جامعی بیولوژیکی دانش پیشرفته، تحلیلی هایروش

 اساس بر صرفاً که هاییپروتئین شناسایی حال، این با. دهندمی

 مکنم پپتیدها زیرا باشد، محدودکننده تواندمی هستند، پپتیدها

 مجزا عملکردی منابع یا مختلف پروتئینی هایگونه از است

 اصخ شرایط تحت فرد به منحصر شدۀ بیان هایپروتئین. باشند

 کمک اهبیماری و پروتئومی الگوهای بین رابطۀ درک به توانندمی

 کشف برای تواندمی پروتئین مجموعه این بنابراین، .کنند

 یهافناوری از پروتئومیکس. باشد مفید زیستی نشانگرهای

 ناساییش برای بعدی دو و بعدی یک ژل الکتروفورز مانند مختلفی

. کندمی استفاده آن ایزوالکتریک نقطۀ و پروتئین نسبی جرم

 یزریل یونیزاسیون/واتراوش با طیف سنجی جرمی تصویربرداری

(MALDI: Matrix-assisted laser desorption/ionization)، 

 :ETD-MS) جرمی سنجیطیف -الکترون انتقال تفکیک

Electron-Transfer Dissociation- Mass Spectrometry)، آرایۀ 

 ی،جرم سنجیطیف -مایع کروماتوگرافی معکوس، فاز پروتئین

 هضم جرمی، سنجیطیف -هم سر پشت مایع کروماتوگرافی

 رزونانس و ایکس اشعۀ ژل، کریستالوگرافی در تریپتیک

 و هاپپتید بعُدی سه ساختار توصیف برای ایهسته مغناطیسی

 حوضو با هایتکنیک حال، این با .شودمی استفاده هاپروتئین

 روسرخف فوریۀ تبدیلسنجی طیف ای،دایره رنگی دو مانند پایین

(FTIR: Fourier-transform infrared spectroscopy) و 

-SAXS: Small-angle X) کوچک زاویۀ با ایکس پرتو پراکندگی

ray scattering )هاپروتئین ثانویۀ ساختار مطالعۀ برای توانندمی 

 اغلب روش جرمی، سنجی در طیف. قرار گیرند استفادهمورد 
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MALDI-TOF (Matrix-assisted laser 

desorption/ionization- time of flight،) اثر شناسایی برای 

 میل کروماتوگرافی. شودیم استفاده هادیپپت یجرم انگشت

 تشدید انرژی انتقال ترکیبی، دو مخمری هایروش ترکیبی،

( FRET: Fluorescence resonance energy transfer) فلورسانس

 SPR: Surface Plasmon) سطحی پلاسمونرزونانس  تشدید و

Resonance )و پروتئین-پروتئین هایواکنش شناسایی برای 

 توموگرافی(. Mousumi, 2010) شوندمی استفاده DNA-پروتئین

 ای شده دارنشان هایپروتئین محل تعیین برای ایکس اشعۀ

اغلب  که شودمی استفاده سلول یک در پروتئینی هایکمپلکس

 هایمیکروسکوپ برای تهیۀ تصاویر از داخل سلول با استفاده از

 جداسازی در پروتئومی هایفناوری اهمیت. کاربرد دارد نوری

 هایروش ربیشت تحلیل و تجزیه برای هاپروتئین پیچیدۀ ترکیبات

 تک شناسایی برای ،Edman بتخری مانند توان، کم یابیتوالی

به طور  ،بالاتر توان با هایتکنیک. شودمی استفاده هاپروتئین تک

 جرم نگاریانگشت  شامل جرمی، سنجیطیف اساس بر عمده

همچنین، . باشدمی de novo تشخیص تکراری یابیتوالی و پپتید

 از محدودی مجموعۀ امکان تجزیه و تحلیل هاریزآرایه

 Aebersold andکنند )می را فراهم هدف هایترانسکریپت

Mann, 2003).  

 (Metabolomics)متابولومیکس 

 تمام تحلیل و تجزیه بر مطالعه و متابولومیکس، 

 به معروف بیولوژیکی، سیستم یک در کوچک هایمولکول

 فرآیندهای نهایی محصولات هامتابولیت. دارد تمرکز متابولوم

 واکنش کنندۀمنعکس هاآن سطوح و هستند سلولی تنظیمی

 در .ستا محیطی و ژنتیکی تغییرات به بیولوژیکی هایسیستم

 ولینا کلگری کانادا دانشگاه و آلبرتا دانشگاه محققان ،7002 سال

 متابولیت، 7000 که کردند تکمیل را انسان متابولوم نویسپیش

 و فهرست انسان بدن در را غذایی جزء 2000 و دارو 2700

شامل  متابولومیک در اصلی مرحلۀ چهار. کرده است مشخص

 ،(Analyteتجزیه؛  مورد مادۀ)ها آنالیت جداسازی کارآمدی،

. ها استآنالیت سازیکمی و شناسایی و هاآنالیت تشخیص

 :GC) گازی کروماتوگرافی مانند مختلفی جداسازی هایتکنیک

Gas chromatography)، یمویرگ الکتروفورز (CE: Capillary 

electrophoresis )بالا عملکرد با مایع کروماتوگرافی و (HPLC: 

High-pressure liquid chromatography )و شودمی استفاده 

–GC-MS (Gas chromatography مانند هاییتکنیک ترکیب

mass spectrometry) و HPLC-MS (High-pressure liquid 

chromatography–mass spectrometry) و حساسیت 

 شامل تشخیص هایروش. دهدمی افزایش را پذیریانتخاب

 مغناطیسی تشدید رزونانس سنجیطیف و سنجی جرمیطیف

 NMR: Nuclear magnetic resonance) ایهسته

spectroscopy )را خود خاص معایب و مزایا کدام هر که است 

دارد و ادغام  بالایی حساسیت و دقت سنجی جرمیطیف. دارند

 مویرگی امکان الکتروفورز یا گازی کروماتوگرافی با شدن آن

. دکنمی فراهم نمونه یک تنها در را منفرد گونۀ صدها تشخیص

 شدت روی مولکولی محیط و نمونه سازیآماده اثرات دلیل به امّا

 در .باشد برانگیز چالش تواندمی کمیت تعیین آن، سیگنال

 شرایط زا بردارینمونه بین مرحله چندین متابولومیکی، تحقیقات

 دارد دوجو نتایج بیولوژیکی تفسیر و مطالعه مورد بیولوژیکی

(German et al., 2002.) و استخراج بیولوژیکی هاینمونه ابتدا 

 مختلف مراحل سپس،. شوندمی آماده تحلیل و تجزیه برای

 قالب در "تمیز" هایداده تولید منظور به هاداده پردازشپیش

 کسمنع را( سلولی داخل) متابولیت غلظت که شده نرمال منحنی

 تمیز هایداده این. (Fiehn, 2002) شودمی اعمال کند،می

(Clean data) تحلیل و تجزیه برای ورودی عنوان به توانمی را 

 پردازشپیش روش یک از استفاده حال، این با. کرد استفاده داده

 این. است مهم داده تحلیل و تجزیه شروع از قبل مناسب داده

 به) کنندمی تبدیل متفاوتی مقیاس به را تمیز هایداده ها،روش

 مرکزت هاآن هدف بنابراین،(. نسبی لگاریتمی مقیاس مثال، عنوان

 زاحمم عوامل تأثیر کاهش و( بیولوژیکی) مربوطه اطلاعات روی بر

 برای توانندمی که هاییروش. است گیریاندازه خطای مانند

 بندی،مقیاس شامل ،گیرند قرار استفاده مورد هاداده ویرایش

 آلیدها زیستی نشانگر یک. شوندتبدیل کردن می و سازیمرکزی

. شود ارزیابی غیرتهاجمی صورت به راحتی به بتواند باید

 زیرا کند،می فراهم را آلایده بیومارکر کشف متابولومیکس،

 توزیع بدن سراسر در سرعت به توانندمی کوچک هایمولکول

 داخل در نوکلئیک اسیدهای و تربزرگ هایپروتئین. شوند

 سراسر در توانندنمی بنابراین شوند،نمی ترشح زیستی سیالات

(. Veenstra, 2012; Monteiro, 2013) شوند توزیع بدن

 های خاصبیماریهای خاص مرتبط با صفات پیچیده و متابولیت

های مختلف به عنوان یک نشانگر زیستی توان در گونهرا می

 هب نسبت بیشتری مزایای معرفی کرد. مطالعۀ متابولومیکس،

 مترک زادرون هایمتابولیتتعداد . دارد پروتئومیکس و ژنومیکس

 هایداده بنابراین باشد؛می هاپروتئین و هاترانسکریپت ها،ژن از

 عمده تغییرات. است دسترس در تفسیر در این راستا برای کمتری

 هایحالت در تغییرات کنندۀمنعکس زادرون هایمتابولیت در
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 ؛ حصاری و همکاران

 دامی هایگونه باروری با مرتبط مولکولی هایمکانیسم شناسایی برای بیولوژی سیستم و اُمیکس فناوری سازییکپارچه رویکرد

 0413 بهار، (پیاپی هشتبیست و  شماره) یک شماره ،چهارو  بیست دوره ستیک،دامِ( ایحرفه) ترویجی -علمی نشریه

 

 

جمه و تر یسیپس از رونو اتفاقات که حالی است، در بیولوژیکی

 هاینپروتئ یاو  RNA هایمولکول روی بر که( ویرایشو  یرایش)پ

 ئومپروت و ترانسکریپتوم پیچیدگی به منجر گیرد،یصورت م

  .(García-Sevillano et al., 2014گردد )می

 (Systems biology)بیولوژی  سیستم

 و تجزیه از است عبارت کلی طور به یولوژی،ب سیستم

 با هک زیستی سامانۀ یک اجزای تمام بین تعاملات کمی تحلیل

 نه،صح پشت سلولی فرآیندهای و مولکولی اجزای کردن مشخص

 شرایط در و زمان طول در را هاسامانه این تغییرات بینیپیش

 مانند مختلف هایرشته محققان. کندمی امکانرا  مختلف

 زا بیوانفورماتیک مهندسی کامپیوتر، علوم شناسی،زیست

 ژنوم توالی که خودکار DNA هایسنجیتوالی مانند هاییفناوری

 که هاریزآرایه کنند،می فراهم را هاچندشکلی تشخیص و

 رمیج سنجیطیف و کنندمی تحلیل و تجزیه را هاترانسکریپت

 هب برای دهند،را ارائه می متابولومیکی و پروتئومی اطلاعات که

 هایتوالی مانند بیولوژیکی هایداده از زیادی مقادیر آوردن دست

 دهاستفا پروتئین هاینمونه یا سلولی و هایجمعیت ژنتیکی،

 شناسیزیست از ترکیبی محاسباتی، هایروش. کنندمی

 این یلتحل و تجزیه برای بیوانفورماتیک هستند که و محاسباتی

 ریاضی هایمدل(. Aderem, 2005)شود می استفاده هاداده

 گنال،سی انتقال مانند)بیوشیمیایی  هایشبکه برای مکانیکی

 در تپیشرف با ،(متابولیکی و ژنتیکی، پروتئینی هایشبکه

ستم سی برای پویا هایمدل. اندیافته توسعه تجربی هایتکنیک

 سازیبهینه و بینیپیش امکان زیرا هستند، مهم بیولوژی

 این. کنندمی فراهم سازیشبیه مطالعات طریق از را هاآزمایش

 لف،مخت شرایط برای هاییاستراتژی شناسایی به همچنین هامدل

بهبود صفات پیچیدۀ اقتصادی در مرتبط با  هایاستراتژی مانند

نژادی و همچنین های دامی مختلف بسته به هدف اصلاحگونه

 شبکه سازیمدل این، بر علاوه. کنندمی کمک هابیماری درمان

 کندمی ایفا سیستم سطح در شناسیزیست درک در مهمی نقش

 را هاآن تعاملات و هامولکول منفرد، اجزای بر تمرکز جای به و

 در اصلی روش دو(. van Riel, 2006)کند می بندیطبقه

 بیولوژیکی شبکۀ سازیمدل: دارد وجود شبکه سازیمدل

 سازیمدل. پویا کمی سازیمدل و بزرگ مقیاس در استاتیک

 هایداده مجموعه بزرگ، مقیاس در استاتیک بیولوژیکی شبکۀ

 متجس و ادغام را بالا بازده های باتکنیک از آمدهبدست  اُمیکس

 پویا، دینامیک کمی سازیمورد مدل که حالی در کند،می

 و محاسباتی سازیشبیه طریق از را بیولوژیکی هایسیستم

 (.Tian, 2010) کندمی بررسی ریاضی سازیمدل

 بیولوژی سیستم و اُمیکس فناوری سازییکپارچه

 از جامعی درک فناوری اُمیکس و سیستم بیولوژی ادغام

 تعاملات مورد در ارزشمند اطلاعات و بیولوژیکی هایمکانیسم

دورن سلولی، دورن بافتی، درون اندامی و به  مختلف اجزای بین

ادغام این دو رویکرد . کندمی فراهم طور کلی در موجودات زنده را

 تواننمی را بیولوژیکی سیستم یک جامع درک زیرا است، ضروری

ه آورد، بلک دست به آن مختلف هایبخش مطالعۀ جداگانۀ با تنها

 های مختلف فناوریبا ادغام اطلاعات ناشی از تجزیه و تحلیل لایه

اُمیکس به طور همزمان با هم در کنار بررسی اطلاعات مربوط به 

تواند اطلاعات جامعی را متناسب با صفت یا سیستم بیولوژی می

فناوری اُمیکس  .بیماری مورد مطالعه در اختیار محققان قرار دهد

 در هاچالش بر غلبه و مشکلات حل به و سیستم بیولوژی

 ،های مختلفمانند صفات پیچیدۀ اقتصادی در گونه هاییزمینه

 هتجزی شامل سیستم بیولوژی. کندمی کمک درمان و هابیماری

 سیستم یک درون انفعالات و فعل تمام از جامع کمی تحلیل و

 هایتهرش محققین توسط تحلیل و تجزیه این. است بیولوژیکی

 مهندسی، کامپیوتر، علوم شناسی،زیست مانند مختلف

 از استفاده. شودمی انجام ایمونولوژی و فیزیک بیوانفورماتیک،

 بر غلبه برای (Multi omics) های مولتی اُمیکسفناوری

 .شودمی توصیه فردی اُمیکس رویکردهای با مرتبط هایچالش

 توانندمی که کندمی پیشنهاد را هاییروش انتخاب روش این

 هاداده دقیق تفسیر و ادغام اهمیت بر و باشند یکدیگر مکمل

 .(Pinu et al., 2019کند )می تأکید

 اُمیکس آیندۀ هاینسل توسعۀ جهت لازم هایفناوری

 با یبیوشیمیای اختلالات ژنتیک، در علم پیشرفت روزمره با

 شناسایی و معرفی شدند. نسل ژنتیکی منشأ با ایتغذیه ارتباط

 و تجزیه ژنوم، مجدد یابیتوالی فناوری اُمیکس شامل بعدی

شناسایی  ها،mRNA بررسی پروفایل متیلاسیون، تحلیل

RNAهایترانسکریپت یابی انواع مختلفتوالی کوچک، های 

. ودب خواهد عملکردی عناصر همچنین و کدکننده و غیرکدکننده

 همطالع مورد شناختی آسیب اثرات با ژنتیکی امروزه اختلالات

ژیک پاتولو چاقی مرتبط با ژن چند مثال، عنوان به گیرند؛می قرار

 ذیۀتغ برای پیامدهایی با ژنی هایچندشکلی سایر شناسایی و

 احتمالاً که شده است مشخص حال، این با. شدند توصیف انسان

 یجزئ انحرافات به منجر است ممکن دیگر ژنی چندشکلی هزاران
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 یا ایحاشیه اثرات فقط که تا جایی شوند، تغذیه بیوشیمی در

 Gomez-Cabrero etشود )می حاصل انحرافات این از افزایشی

al., 2014.)  

 (Nutrigenomics)نوتریژنومیکس 

 یکس،ترانسکریپتوم ژنومیکس، علوم کاربرد نوتریژنومیکس

ختلف های مانسان و گونه تغذیۀ در متابولومیکس و پروتئومیکس

کس نوتریژنومی. است سلامتی و تغذیه بین ارتباط ویژه به دامی،

 فاوتت که شودمی ادعا زیرا است، مرتبط شخصی تغذیۀ موضوع با

 .است مرتبط سلامتی و غذایی رژیم در تفاوت با ژنوتیپ در

 یلتکم نوتریژنومیکس ناشی از مطالعات در اخیر هایپیشرفت

 که است فناوری زیست جدید هایفناوری و انسان ژنوم پروژه

 mRNA سطوح در ژن هزاران بیان همزمان تعیین برای را ابزاری

 هاوتئینپر و( متابولومیکس) هامتابولیت ،(ترانسکریپتومیکس)

 در متابولومیکس نقش کند.می فراهم( پروتئومیکس)

 از یزیاد تعداد تنظیم نهایت در و درک مستلزم نوتریژنومیکس

 و پروتئین ژن، سطوح در مغذی مواد با مرتبط انفعالات و فعل

 تغییرات از تعدادی(. German et al., 2003) است متابولیت

 رژیم اب مرتبط هایبیماری به ابتلا افزایش دهندۀنشان ژنتیکی

انواعی مختلفی از نشانگرهای  شامل این موارد. هستند غذایی

 هایبیماری چاقی، ،7 نوع دیابت با که هستند زیستی-ژنتیکی

 مرتبط هاسرطان و خود ایمنی هایبیماری برخی عروقی، قلبی

 (.Kaput, 2004)اند بوده

 (Lipidomics)لیپیدومیکس 

 در درگیر واکنش مسیرهای مطالعۀ لیپیدومیکس

 شامل یدوملیپ. است بیولوژیکی هایسیستم در لیپید متابولیسم

 انیسمارگ یا بافت سلول، مانند خاص نمونۀ یک لیپیدی پروفایل

 دشو ادغام متابولوم مجموعۀ زیر یک عنوان به تواندمی که است

(Vance and Vance, 1996.) زمینۀ در چشمگیر هایپیشرفت 

 و تجزیه مانند مختلف، اهداف برای آن پذیرش لیپیدومیکس،

 و تقلب تشخیص و هویت احراز غذایی، مواد ترکیب تحلیل

 حال، این با. است داده افزایش جغرافیایی را ردیابیهمچنین 

 گستردۀ کاربرد از مانع که دارد وجود هاییمحدودیت

 وادم در لیپیدها ساختار مثال، عنوان به. شودمی لیپیدومیکس

 همۀ تشخیص و جداسازی و است متنوع و پیچیده غذایی

 علاوه. است دشوار موجود هایروش از استفاده با چربی هایگونه

 حاوی قوهبال طور به که پیچیده، نمونۀ یک در لیپید غلظت این، بر

 اشدب متفاوت توجهی قابل طور به تواندمی است، لیپید نوع هزاران

 تزسن این، بر علاوه. کند برانگیز چالش را هاتحلیل و تجزیه و

 دفاق لیپیدومیکس هایروش و است دشوار لیپیدها از بسیاری

 کمیت و شناسایی بر جدی طور به که هستند استانداردهایی

 پروفایل به مربوط اطلاعات نهایت، در. گذاردمی تأثیر چربی

 تواندمی مختلف ابزارهای از استفاده با شدهآوریجمع لیپیدی

 از فادهاست با باید لیپید ساختار و طبقات و دهد نشان را تغییرات

 این بر .شود تعریف دقیق طوربه استاندارد گذارینام سیستم یک

 لیپیدومیکس زمینۀ در فناوری و علمی پیشرفت دو هر اساس،

 لیپیدها، سازیکمی و جداسازی تا است انتظار مورد بسیار

 پردازش و سنجی جرمیطیف بر مبتنی شناسایی و تشخیص

 اب لیپیدومیکس ترکیب همزمان، طور به. بخشد بهبود را هاداده

 را نتیکیژ اصلاح باید متابولومیکس و یا پروتئومیکس ژنومیکس،

 و بخشد بهبود را غذا ایمنی و کیفیت هایارزیابی دهد، افزایش

 دامداری در غذایی رژیم مداخلۀ و دقیق تغذیۀ درنهایت از

 .(Yang and Han, 2016واقع شود ) سودمند

و سیستم  اُمیکس فناوری سازییکپارچه کاربرد رویکرد

 های مختلف دامیدر گونهبیولوژی برای صفت باروری 

 گوشتی گاوهای

های تولید اسپرم زیرا دارد، بالایی اهمیت نر گاو باروری

 گاو هزار چندین نژادتلقیح و اصلاح برای نر گاو یک شده از

( که در رابطه 7002و همکاران ) Daiمطالعۀ  در. شودمی استفاده

 FSH: Follicle-Stimulating) فولیکول محرک هورمون با

Hormone  )سازاسپرم هایلوله در سرتولی هایسلول روی بر 

 اند که این هورمونبیضه انجام شده است؛ گزارش کرده

. ندکمی تنظیم ثانویه اسپرماتوسیت مرحله تا را اسپرماتوژنز

 هایویژگی بررسی هدف با و همکاران در واقع Daiمطالعۀ 

 FSHB: Follicle) گاو β FSH زیرواحد ژن مولکولی ژنتیکی

Stimulating Hormone Subunit Beta )اثرات کردن مشخص و 

 تازه، منی کیفیت بر FSHB نوکلئوتیدی تک هایچندشکلی

 چندشکلی از. شده است انجام نر گاوهای در باروری بر و منجمد

( PCR-SSCP) پلیمراز ایزنجیره واکنش ایرشته تک ساختاری

 استفاده نژاد سه به متعلق نر گاو 05 در FSHB ژن توالی تعیین و

 در درج )اضافه( چندشکلی 2 و جایگزینی چندشکلی 22 که شد

 شناسایی 2 اگزون کدگذاری منطقه در و بالادست تنظیم منطقه

تیک بیوانفورما تحلیل و تجزیه. بودند مرتبط هم با همه که شدند

 بالادست،-'0 تنظیم ناحیه هایجهش که داد نشان هاآن

 و دهندمی تغییر را رونویسی فاکتورهای برای اتصال هایمکان

 هاجهش که داد نشان( Radioimmunoassay)رادیوایمونواسی 
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 تجزیه. شود FSH سرمی غلظت در تغییرات به منجر است ممکن

 ژنوتیپ این با نر گاوهای که داد نشان مربعات حداقل تحلیل و

 رصدد و تازه منی مایع در کمتر توجهی قابل طور به اسپرم غلظت

 دارند منجمد شده و تازه منی در آکروزوم یکپارچگی از کمتری

(P < 0.05 .)شکل تغییر از بیشتری درصد همچنین گاوها این 

 منی در که دادند نشان( P < 0.05) تازه منی مایع در را اسپرم

 طور به اسپرم تحرک و( P < 0.01) بود ترمشخص منجمد

 بنابراین، طبق(. P < 0.05) بود کمتر منجمد منی در توجهیقابل

 با گاو FSHB در های شناسایی شدهSNP نتایج این محققان

  است. مرتبط نر گاو در باروری و منی مایع کیفیت

 انجام شد، Talluri (7077) در یک تحقیق دیگر که توسط

یل تحل و تجزیه مورد پایین و بالا باروری با نر گاوهای هایاسپرم

پارچه یک اُمیکس مولتی رویکرد یک از استفاده با گرفتند؛ قرار

 هایفاوتت متابولومیکس(، و پروتئومیکس )ترانسکریپتومیکس،

 در. دندش شناسایی پایین و بالا باروری با نر گاوهای بین مولکولی

 متابولیت 2200 و پروتئین 0002 ترانسکریپت، 21051 مجموع

 ژن ینچند ترانسکریپت، سطح در. شد شناسایی نر گاو اسپرم در

 تند.بیان داش کاهش اکسیداتیو فسفوریلاسیون مسیر در دخیل

 در دخیل هایژن پروتئین نیز سطح در در همین راستا،

 روریبا با نر گاوهای در توجهیقابل طور به متابولیکی مسیرهای

 هایمتابولیتهمچنین . بیان از خود نشان دادند کاهش پایین

 باروری با گاوهای در هیپوتورین و تورین متابولیسم در دخیل

 حلیلت و تجزیه. بیان داشتند کاهش توجهی قابل طور به پایین

 و هاپروتئین ها،ترانسکریپت تعامل اُمیکس مولتی یکپارچه

 یسممتابول جمله از اصلی، متابولیکی مسیرهای در را هامتابولیت

 و نمتیونی متابولیسم گلوکونئوژنز، و گلیکولیز بوتانوات،

 یریمیدینپ متابولیسم فسفات، اینوزیتول فسفاتیدیل سیستئین،

 در .داد نشان شده اشباع چرب اسیدهای بتااکسیداسیون و

 ممتابولیس بر حاکم های مولکول که ها نتیجه گرفتندآن مجموع

 گذارند.می تأثیر نر گاو باروری بر بالقوه طور به اسپرم

 فاتص تنظیم با مرتبط بیولوژیکی فرآیندهای شناسایی

 وهیانب طریق از پیچیده صفات معمولاً. است دشواری کار پیچیده

 کل از کوچکی بخش در کدام هر که شوندمی تنظیم هاژن از

 اهجایگاه از برخی این، بر علاوه. دارند نقش ژنتیکی واریانس

 ندکن تنظیم را پیچیده صفت چندین همزمان طور به توانندمی

. شودمی تعریف (Pleiotropyپلیوتروپی ) پدیدۀ عنوان به که

 (Pleiotropicپلیوتروپیک ) کلیدی کنندۀتنظیم هایژن شناسایی

 فرآیندهای بررسی برای مهم ابزارهای توسعۀ به تواندمی

 چند ردرویک یک. کند کمک پیچیده صفات زیربنای بیولوژیکی

 ( برایMulti-omicsمولتی اُمیکس ) و (Multi-breedنژادی )

 استفاده اب کلیدی کنندۀتنظیم هایژن پلیوتروپیک اثرات مطالعۀ

 اند،دهش ارزیابی باروری صفات برای که گوشتی گاو جمعیت سه از

 رشد، به مربوط صفت 27 برای پلیوتروپی نقشۀ. شد استفاده

 ناساییش برای تولیدمثل و گوشت و لاشه کیفیت خوراک، کارایی

 مناطق در مختلف نژادهای و هاجمعیت بین مشترک هایژن

 کاوی ادهد تحلیل و تجزیه این، بر علاوه. شد استفاده پلیوتروپیک

 برای (CattleQTLdb) گاو QTL داده پایگاه از استفاده با

 بین مشترک هایژن اطراف مناطق در QTL دستۀ شناسایی

 اصلی ژنی شبکۀ یک شناسایی امکان رویکرد این. شد انجام نژادها

به . کرده بود فراهم را نژادها بین مشترک( ژن 21 از متشکل)

 در تیروئید فعالیت با توجهی قابل طور به هاای که این ژنگونه

 نظیمیت پتانسیل و بود مرتبط بیولوژیکی فرآیندهای سایر میان

 اثرات با هاییژن شناسایی این، بر علاوه. داد نشان را بالایی

 لحیاتی )شام بیولوژیکی فرآیندهای به مربوط پلیوتروپیک

 صفات که (IYD و MYC، PPARG، GSK3B، TG هایژن

 نند،کمی تنظیم را سلامت و تولید باروری، با مرتبط اقتصادی

 یبیولوژیک فرآیندهای بهتر درک برای هاژن این. بود پذیرامکان

 انواع شناسایی به کمک و پیچیده صفات بیان در درگیر

 وری،بار کاهش مانند نامطلوب، هایفنوتیپ با مرتبط عملکردهای

 وردم توانند بیشترمی منفی، انرژی تعادل و ضعیف غذایی بازده

 .(Fonseca et al., 2018گیرند ) قرار بررسی

 شیری گاوهای

 اوها،گ پایدار تولید برای یک مشکل اساسی یک ناباروری

 زمانی زهبا یک در که هاییتلیسه توسعۀ. است هاتلیسه در به ویژه

بسیار  عاملی کنند،نمی تولید شوند و گوسالهآبستن نمی بهینه

 موازات به. است گاو شیری صنعت پایداری و سودآوری برای مهم

 لیاص علت درک برای عالی پزشکی زیست مدل یک هاتلیسه آن،

 اند،شده تغذیه خوبی به که هاییتلیسه زیرا هستند؛ ناباروری

 به تواندبه طور عمده می باشند که نابارور توانندمی همچنان

و  Mackenzie .ذاتی برگردد ژنتیکی و فیزیولوژیکی دلایل

اُمیکس برای شناسایی در یک تحقیق مولتی  (7072) همکاران

 دارمعنی SNP دو درنهایت نشانگرهای مرتبط با باروری گاو،

 باروری با توجهی قابل طور به که کردندو گزارش  شناسایی

 rs110918927, chr12: 85648422, P = 6.7بود ) مرتبط هاتلیسه

× 10-7; and rs109366560, chr11:37666527, P = 2.6 × 10-

را به عنوان دو ژن  DNAI7و  APMAPهای ها همچنین ژنآن. (5

با باروری  گروه دو بین eFDR ≤ 0.002 با داردارای تفاوت معنی
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 نپروتئی که را گزارش دادند و عنوان کردند باروری پایین و بالا

 پلاسمای در FTO کتوگلوتارات آلفا به وابسته اکسیژناز دی

با  گروه به نسبت با باروری بالا هایتلیسه از شدهآوریجمع

 و تجزیه نهایت، در(. FDR <0.05) بود ترفراوان باروری پایین

 لیمولکو هایویژگی داده بر اساس مجموعۀ سه از یکپارچه تحلیل

(SNP،هاپروتئین و ژنی هایترانسکریپت ها )72 شدۀ شناسایی 

 متمایز هاآن باروری اساس بر درستی به را تلیسه 77 از تلیسه

 . کرد

 گوسفند

 دلیل ( بهSmall Tail Han sheep) هان کوتاه دم گوسفند

 توجه مورد سال طول تمام در فحلی و داشتن چرخۀ بالا باروری

 باروری در مولکولی هایمکانیسم حال، این با. است گرفته قرار

 تاس شده داده نشان. به طور کامل شناخته شده نیست این نژاد

 در چندقلوزایی و گذاری تخمک نرخ با FecB ژن چندشکلی که

و همکاران  Laتحقیقی که توسط  در. است مرتبط گوسفند

 برچسب کمی پروتئومی هایتکنیک از انجام شد، (7070)

 Tandem mass tag quantitativeهم ) سر پشت ایتوده

proteomic techniques) با کمیت  هایپروتئین شناسایی برای

 کت و چندقلوزا کوتاه دم هان گوسفند رحم هایبافت در دارمعنی

 02 و 02 مجموع، در. شد استفاده لوتئال و فولیکولی فاز در قلوزا

 لوتئال و فولیکولی فاز در ترتیب دار بهبا کمیت معنی پروتئین

 و تومترانسکریپ بین همبستگی تحلیل و تجزیه. شد شناسایی

وط سطح اُمیکس مرب بین دو در را مثبت همبستگی یک پروتئوم

 و GO مسیر تحلیل و تجزیه. داد باروری در این نژاد نشان به

KEGG که داد نشان mRNAدر دارهای با افزایش بیان معنی 

 متابولیسم در تک قلوزا گروه به نسبت چندقلوزا گروه

 متابولیسم و (Sphingolipid metabolismاسفنگولیپید )

 رحم عملکرد حفظ در است ممکن و دارند نقش آمینه اسیدهای

تأثیر مهمی  فحلی چرخۀ طول در جنین بقای نرخ افزایش و

 .باشند داشته

 حفظ در که است امیدوارکننده فناوری یک منی انجماد

 و شودمی استفاده دامپروری در باکیفیت( Varieties)های واریته

 با. رودمی کار به انسان اسپرم بانک نیز در تهیۀ گسترده طور به

 غشایی ساختار اسپرم، تحرک کاهش مانند معایب آن، حال، این

 ردکارب توجهی قابل طور به لقاح، صلاحیت کاهش و دیده آسیب

 یدنکش تصویر به بنابراین،. است کرده مختل را روش این کارآمد

 شناسایی و منجمد اسپرم در موجود مختلف مولکولی تغییرات

ضروری به نظر  انجماد استرس به پاسخ در تنظیمی شبکۀ

 قوچ سه منی از (،7072و همکاران ) Bai مطالعۀ در. رسدمی

 ه،تاز منی) نشده تیمار هایگروه در و شد استفاده چینی مرینو

FS: Fresh semen )منجمد منی) شدهریزی برنامه انجماد و 

(  PS: Programmed freezing semenشده، ریزیبرنامه

دارای افزایش  ژن 00 نتایج حاکی از شناسایی. بندی شدنددسته

دارای  پروتئین 20 همچنین و دارای کاهش بیان، ژن 722 و بیان

 جداگانه طور به دارای کاهش بیان، پروتئین 01 و افزایش بیان

 نتایج. بودند پروتئومی و ترانسکریپتومی هایداده در

 با تفاوت هایپروتئین و هاژن داد که ها نشاننویسی ژنحاشیه

لیشمانیازیس  درمسیرهای عمدتاً( DEPs و DEGs) دارمعنی بیان

(leishmaniasis) یخون ستمیس دیخط تول و (hematopoietic 

cell lineageبرتر ژن پنج این، بر اند. علاوهشده ( غنی 

(FCGR1A, HCK, SLX4, ITGA3, BET1 )پروتئین  77 و

 شکیلت را مجزا شبکۀ یک تواننددر این مطالعه می شناسایی شده

 .دارند همبستگی بالایی هاپروتئین و هاژن آن در که دهند

 بز

Li ( 7072و همکاران )مولکولی هایمکانیسم درک برای 

استخراج شده از  RNA-Seqهای از داده چند قلوزایی مرتبط با

 مراحل در (GCs: Granulosa cells) گرانولوزا هایسلول و تخمک

ین پای و بالا قلوزایی با چند از دو گروه فولیکولی رشد مختلف

 در بالقوه هایژن از ایاستفاده کردند که در نهایت، مجموعه

مرتبط با دو گروه با باروری بالا و  های گرانولوزاو سلول تخمک

 یشناسای دارکاندیدای دارای تفاوت معنی هایژن عنوان پایین به

 تفادهاس مورد بز باروری قابلیت تعیین برای توانندمی که شدند

 ،GRHPR، GPR84های طبق نتایج، در تخمک ژن. گیرند قرار

CYB5A  وERAL1 که در  حالی در زایش بیان بودند،دارای اف

 ،JUNB، SCN2A، MEGE8های های گرانولوزا ژنسلول

ZEB2،EGR1  و PRRC2A افزایش بیان از خود نشان دادند .

 تخمک در ژن بیان همبستگی ها گزارش کردند کههمچنین، آن

 دو در مختلف رشد فولیکولی مراحل در های گرانولوزاسلول و

 است. متفاوت بزهای با باروری بالا و پایین نیز  جمعیت

با  (7072و همکاران ) Ghafouriای دیگر، در مطالعه

 ترانسکریپتومیکس به مربوط هایتحلیل و استفاده از تجزیه

 با هایگروه بین را داردارای تفاوت معنی ژن 200 ایمقایسه

 ژن 10 کردند که در این میان شناسایی پایین و بالا باروری

دار از خود نشان نیز کاهش بیان معنی ژن 20 افزایش بیان و

 ،SMAD1های هاب و مهم شامل ژن ژن 21دادند. در این مطالعه 

SMAD2، SMAD3، SMAD4، TIMP1، ERBB2، BMP15، 
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TGFB1، MAPK3، CTNNB1، BMPR2، AMHR2، TGFBR2، 

BMP4، ESR1، TGFBARtfer، ESR1 و TGFBART  با مرتبط

 هایلماژو و باروری در بزها شناسایی و معرفی شدند. آنالیز شبکه

خمدان و ت مرتبط با مسیرهای با عمدتاً شده شناسایی بیولوژیکی

 جزیهت این، بر علاوه. بودند مرتبط هابه طور کلی با باروری در ماده

 مسیرهای مهمی همچون KEGG سازیغنی تحلیل و

 استروئیدزایی سیتوکین،-سیتوکین گیرندۀ هایبرهمکنش

 زسنت پروژسترون، واسطۀ با تخمک بلوغ تخمک، میوز تخمدان،

 . کردندرا کد می کورتیزول سنتز رشد و هورمون و پاراتیروئید

 تخمگذار هایمرغ

 یهامرغ باروری با مستقیماً اسپرم ذخیرۀ هایلوله عملکرد

 ( برای7070و همکاران ) Azmal. است ارتباط در تخمگذار

ی با تولیدمثل صفات با مرتبط ژنتیکی نشانگرهای شناسایی

را مورد  هونگ جینگ مرغ 220تعداد GWASاستفاده از روش 

 طور به 22 و 2 هایکروموزوم در SNP 70 که مطالعه قرار دادند

 حلیلت و تجزیه نتایج. بودند مرتبط باروری نرخ با توجهی قابل

 اثرات مورد، 70 از چندشکلی 27 که داد های ژنومی نشانداده

همچنین، . دارند باروری نرخ بر (P <0.0001) داری معنی بسیار

 به 22 و 2 های کروموزوم در SNP 27 که کردند ها گزارشآن

 مرغتخم تولید بعدی مرحلۀ در باروری نرخ بر داریمعنی طور

 که ایالقوهب ژنتیکی نشانگرهای عنوان به توانندمی تأثیر دارند که

نژاد اصلاح طریق از باروری نرخ بهبود و انتخاب در تسهیل به قادر

 شود. استفاده هستند، های تخمگذارمرغ

Bornelöv ( بافت چربی7021و همکارن )  احشایی

را مورد بررسی قرار دادند؛  تخمگذار مرغان و گوشتی هایجوجه

 بلوغ تا تخمگذار مرغان و گوشتی هایها، جوجهطبق گزارش آن

 برابر 0 وزن نظر از کرده بودند، رشد آزاد تغذیۀ شرایط در جنسی

بر اساس . داشتند تفاوت برابر 5/2 تخمدانی هایفولیکول تعداد و

 بافت چربی از( MS) جرمی سنجیطیف و RNA-Seq آنالیزهای

 702 و FDR≤ 0.05 با mRNA 2205احشایی، به طور کلی 

دار بیان معنی های با تفاوتبه عنوان ژن P ≤ 0.05 با پروتئین

 ربیچ در ژن بیان که داد نشان مطالعه گیریمعرفی شدند. نتیجه

 قشن دهندۀنشان کند ومی تغییر نژاد انتخابیاصلاح با احشایی

 .است شده انتخاب هایفنوتیپ در احشایی چربی ریزدرون غدد

 هاییافته پستانداران، احشایی چربی در ژن بیان با مقایسه در

 با رغم احشایی در رابطه با چربی ترمستقیم بحث به مطالعه این

 و بالتها اشتها، تنظیم در کمتر دخالت و مثلیتولید سیستم

 دارد. اشاره انسولین به مقاومت

 گوشتی هایجوجه

( که طی یک روش 7072) همکاران و Huبر اساس مطالعۀ 

و  کسیپتومیترانسکر ،یکسپروتئومیکپارچۀ مولتی اُمیکس )

 میابریش سویۀ مرغ بافت گوشت مقایسۀ یکس( برایمتابولوم

(SFM: Silky fowl meat )لگهورن سویۀ با (LCM: Leghorn 

chicken meat )بافت گوشت مرغ ابریشمی نسبت  در شد، انجام

 01) داردارای تفاوت بیان معنی پروتئین 757به سویۀ لگهورن 

و  (بیان پروتئین دارای کاهش 720 پروتئین دارای افزایش بیان،

 ژن دارای افزایش بیان، 202) داربا تفاوت بیان معنی ژن 7022

با تفاوت  متابولیت 221 و همچنین (ژن دارای کاهش بیان 2571

متابولیت دارای  205 متابولیت دارای افزایش بیان، 07) دارمعنی

 هایاسید طبق نتایج، بیوسنتز. شدند شناسایی( کاهش بیان

ملانوژنز در  با مرتبط هایبیان ژنضروری و همچنین  آمینۀ

داری بالا بود. بنابراین، گوشت گوشت مرغ ابریشمی به طور معنی

 طعم دهندۀ افزایش عوامل از بالاتری سطوح حاوی مرغ ابریشمی

 هورنگوشت سویۀ لگ به نسبت( سرین و گلیسین گلوتاتیون،)

 همم فارماکولوژیکی هایمتابولیت حضور این، نتایج بر علاوه .بود

 متابولیسم با مرتبط داربا افزایش بیان معنی هایژن کنار در

 نیز تأیید کردند. را E ویتامین

 گیری کلینتیجه

 وژیبیول سیستم و اُمیکس فناوری سازی یکپارچه رویکرد

 اتصف در دخیل مولکولی فرآیندهای با رابطه در جدیدی بینش

 مختلف هایگونه با مرتبط مهم هایبیماری و اقتصادی پیچیدۀ

 این تحلیل و تجزیه قدرت به توجه با. دهدمی ارائه طیور و دام

 بهتری درک توانمی امُیکس مولتی حالت در ویژه به و رویکردها

 ممه صفات صحنۀ پشت در دخیل مولکولی مهم هایمکانیسم از

 با راستا دراین. آورد دست به را دامی علوم حوزۀ اقتصادی

 همچنین و سلول داخل بیانی تنظیم عوامل ها،ژن شناسایی

 مطالعه، دمور صفات با مرتبط سیگنالینگ و متابولیکی مسیرهای

 ارزش کنندۀبینیپیش هایمدل سازیبهینه برای است ممکن

 گسترش طرفی از. باشد کاربردی و مفید حیوانات اصلاحی

 مطالعه مورد صفات با مرتبط اُمیکس فناوری مختلف هایلایه

 یشناسای و یابیتوالی در دخیل هایتکنولوژی توسعۀ با همزمان

 تدس به نتایج صحت و دقت بر تواندمی سلولی هایمتابولیت

 و ساُمیک فناوری سازی یکپارچه بنابراین،. باشد تأثیرگذار آمده

 شناسایی در جامع تکنیک یک عنوان به بیولوژی سیستم

 اندتومی آینده مطالعات برای مهم و دارمعنی زیستی هاینشانگر

 . اشدب داشته بسزایی نقش کشور طیور و دام صنعت نژاداصلاح در
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Abstract  

Fertility is a very important economic trait in the animal and poultry industry, which directly affects 

the efficiency, economic profit, and cost of animal husbandry units. However, the genetic basis and 

molecular mechanisms involved in the diversity of fertility among animals in different animal and poultry 

species have not been fully characterized yet. Fertility is a complex trait controlled by multiple biological 

pathways and complex gene regulatory networks. Advances in omics technologies and systems biology 

approaches provide new opportunities to discover molecular mechanisms governing complex traits, 

especially fertility in livestock species. Integrating data from different layers of omics (genomics, 

transcriptomics, proteomics, and metabolomics) with computational modeling can provide a better 

understanding of biological pathways and key molecular mechanisms regulating fertility. Understanding 

these complex regulatory mechanisms of fertility using multi-omics data in the framework of systems 

biology (biological network models) is essential to elucidate genotype-phenotype relationships, 

identification of genes, SNPs, gene expression regulatory factors as well as metabolic and signaling 

pathways as fertility biomarkers for breeding applications, and reveal targets for therapeutic intervention. 

Realizing the full potential of integrating omics technologies with systems biology will require multi-

disciplinary collaboration and removing data integration obstacles and knowledge gaps in fundamental 

reproductive biology across livestock species. Therefore, the purpose of this study is to present 

information related to the integration of omics technologies and system biology, as well as its role and 

importance in breeding programs and strategies related to fertility traits in the animal and poultry 

industry. 
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                      mechanism 
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