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Marbling, or intramuscular fat, is a critical quality trait in beef cattle, directly 

influencing flavor, juiciness, and tenderness, and significantly contributing to the 

economic value and marketability of beef. This Meta-analysis aimed to identify 

genomic regions and gene networks associated with marbling in beef cattle. By 

integrating data from genome-wide association studies (GWAS) and gene 

coexpression network analyses, we investigated genomic regions and candidate genes 

affecting this trait. Data were collected from reputable scientific databases, 

standardized, and analyzed using Fisher’s and Stouffer’s statistical methods to enhance 

statistical power. The Results revealed that chromosome 15, harboring the CADM1 

gene with the highest significance level (-log10(p) = 29.24), plays a pivotal role in 

regulating marbling. Additionally, chromosomes 1, 2, 12, 17, 19, and 24 were also 

identified as key regions containing genes involved in lipid metabolism and immune 

response. Gene coexpression network analysis identified two hub genes, CLEC12A 

and CD69, on chromosome 5, which regulate biological pathways including lipid 

metabolism, immune regulation, cellular signaling, and transcriptional control. The 

observed scale-free network structure demonstrated biological stability and flexibility. 

These findings provide opportunities for developing molecular markers for targeted 

genomic selection, enhancing beef quality and increasing the global competitiveness 

of the beef industry. Future studies leveraging whole-genome sequencing and multi-

omics analyses may further refine these results. 
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Extended Abstract 

Introduction  

    Livestock production represents one of the most crucial economic sectors globally, with beef cattle farming 

holding particular importance for food security and rural development. Marbling, defined as the intramuscular 

fat distribution pattern in beef, has emerged as a critical quality indicator that determines both the economic 

value and consumer acceptance of beef products. This complex polygenic trait directly influences meat 

tenderness, juiciness, and flavor profile, making it a primary target for genetic improvement programs. 

Understanding the molecular mechanisms controlling marbling quality is essential for developing targeted 

breeding strategies that can enhance meat quality and improve the competitiveness of the beef industry. 
 

Materials and Methods 

Literature Search and Study Selection 

  The study employed a systematic meta-analytical approach to identify genomic regions significantly 

associated with marbling traits in beef cattle. A comprehensive literature search was conducted across major 

scientific databases including Web of Science, Scopus, and PubMed, focusing on publications from 2010 to 

2025 that examined relationships between single nucleotide polymorphisms (SNPs) and marbling-related traits. 

Inclusion criteria encompassed original research articles reporting associations between SNPs and marbling 

traits with precise statistical data. 

 

Genomic Interval Analysis and Meta-Analysis 
   The methodological framework involved systematic data extraction and standardization procedures to ensure 

compatibility across different studies. Key parameters including trait descriptions, SNP identifiers, 

chromosome numbers, genomic positions, sample sizes, candidate genes, and p-values were systematically 

extracted and standardized using Microsoft Excel. For studies presenting graphical data without direct 

numerical values, WebPlotDigitizer software (version 4.6) was employed for precise data extraction. Genomic 

positions were standardized to the UMD3.1 bovine reference genome assembly, trait nomenclatures were 

harmonized to prevent inconsistencies, and p-values were recalculated where necessary when reported as -

log10(p-value) formats. Incomplete or non-standardizable data (such as cases with insufficient information 

about genomic positions or sample sizes) were excluded from analyses to maintain input data quality. 

 

Standardization of Genomic Coordinates and Meta-Analysis Procedures 
   Genomic positions were standardized to the UMD3.1 bovine reference genome assembly, and SNPs located 

within 5000 kilobase distances were grouped into unified intervals. Meta-analytical procedures employed both 

Fisher’s method and Stouffer’s method to combine p-values within each interval. Gene network analysis was 

performed using the STRING database (version 12.0) with a focus on Bos taurus species, examining gene 

interactions with medium confidence thresholds. Manhattan plots were generated using R software to visualize 

the distribution of significant genomic regions. 

 

Results 

   The meta-analytical approach demonstrated substantial advantages over individual studies in identifying 

genomic regions associated with marbling traits. Through integration of multiple datasets, the effective sample 

size increased significantly, resulting in enhanced statistical power and improved precision in quantitative trait 

loci (QTL) detection. The combined analysis successfully identified 17 significant genomic regions across 14 

different chromosomes, with combined-log10(p-value) values (Stouffer’s method) ranging from 8.39 to 29.24. 

The most prominent finding was the CADM1 gene on chromosome 15 with the highest significance level (-

log10(p) = 29.24). Additionally, large clusters of immune system-related genes were identified on 

chromosomes 5 and 19, playing important roles in marbling regulation. Manhattan plot analysis revealed that 

the combined analysis showed dramatic differences compared to individual studies, with stronger peaks 

observed, particularly on chromosome 15. Chromosomes 2, 12, 17, 19, and 24 also presented significant peaks 

in the range of -log10(p) = 20-27. 

Gene co-expression network analysis revealed sophisticated molecular mechanisms underlying marbling 

control. CLEC12A emerged as the primary hub gene of the network, with extensive direct interactions with 

numerous other genes. This gene, belonging to the C-type lectin family, functions as a central regulator in 

multiple biological pathways. CD69 was also identified as a secondary hub gene interacting with genes such 

as BCL6 and KLRG1. The network analysis demonstrated that genes are organized into three main functional 

clusters: lipid metabolism, cellular regulation, and transcriptional control. 

 

Discussion 
   The identification of key candidate genes, particularly CADM1 on chromosome 15 with the highest 

significance level, represents a prime candidate for targeted breeding programs due to its role in cellular 
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adhesion and metabolic processes. The identification of the CLEC gene family clusters provides concrete 

targets for genomic selection programs aimed at improving meat quality. The comprehensive gene network 

analysis provided fundamental insights into the biological pathways controlling intramuscular fat deposition, 

revealing mechanisms including adipogenesis pathways, inflammatory regulation, and metabolic coordination. 

The practical implications of these findings extend to the development of molecular markers for targeted 

genomic selection, potentially enhancing meat quality while maintaining production efficiency. The identified 

genetic variants can be incorporated into breeding value estimation systems, enabling more accurate prediction 

of marbling potential in breeding animals. These results provide a set of candidate genes for use in breeding 

programs to improve marbling traits, offering possibilities for developing molecular markers that can improve 

meat quality and increase competitiveness of the meat industry. 

 

Conclusions 

    This comprehensive meta-analysis successfully identified 17 significant genomic intervals associated with 

marbling traits in beef cattle, providing valuable insights into the genetic architecture underlying this 

economically important trait. The integration of multiple studies through meta-analytical approaches 

significantly enhanced the detection power for genomic regions that remained undetectable in individual 

studies due to statistical limitations. 

The study’s limitations include the focus on specific cattle breeds and the reliance on available published data, 

which may introduce publication bias. Future research directions should incorporate whole-genome sequencing 

data and multi-omics approaches to provide more comprehensive understanding of the molecular mechanisms 

underlying marbling traits. Validation studies in diverse cattle populations and environments will be essential 

to confirm the universal applicability of these findings across different production systems. 
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  ها:واژهکلید
، گاو گوشتی، یژن یهاشبکه

پویش کل ، زیماربلینگ، متاآنال
 .(GWAS) ژنوم

های کلیدی کیفیت گوشت گاو است که بر طعم، ای، یکی از شاخصماهیچههای چربی درونماربلینگ یا رگه
کند. این مستقیم دارد و نقش مهمی در ارزش اقتصادی و بازارپسندی محصول ایفا می اثرداری و نرمی آن آب

های ژنی و نواحی ژنومی مرتبط با ماربلینگ در گاوهای با هدف شناسایی شبکه (متاآنالیزیفراتحلیلی )مطالعه 

ها، نواحی ژن بیانیو تحلیل شبکه هم( GWAS) پویش کل ژنومهای گوشتی انجام شد. با استفاده از داده

آوری و های علمی معتبر جمعها از پایگاههای کاندید مؤثر بر این صفت بررسی شدند. دادهژنومی و ژن
های آماری فیشر و استوفر تحلیل شدند تا قدرت آماری افزایش یابد. نتایج نشان استانداردسازی شدند و با روش

نقش اصلی را در  ،(-= 24/29log10(p))داری معنیو بالاترین سطح  CADM1، با ژن 15داد که کروموزوم 
عنوان نواحی کلیدی شناسایی شدند نیز به 24و  19، 17، 12، 2، 1های کند. کروموزومتنظیم ماربلینگ ایفا می

 ها، دو ژن محوریبیانی ژنهای مرتبط با متابولیسم لیپید و سیستم ایمنی هستند. تحلیل شبکه همکه شامل ژن
CLEC12A  وCD69  شناسایی کرد که در تنظیم مسیرهای بیولوژیکی شامل متابولیسم  5را در کروموزوم

دهی سلولی و کنترل رونویسی نقش دارند. این شبکه با ساختار بدون مقیاس، چربی، تنظیم ایمنی، سیگنال
گرهای مولکولی برای های این مطالعه امکان توسعه نشانپذیری بیولوژیکی را نشان داد. یافتهپایداری و انعطاف

پذیری صنعت تواند کیفیت گوشت را بهبود بخشیده و رقابتآورند که میانتخاب ژنومی هدفمند را فراهم می
های ژنوم و تحلیلیابی کلهای توالیگوشت را در بازارهای جهانی افزایش دهد. مطالعات آینده با استفاده از داده

 .کمیل کنندتوانند این نتایج را تاومیکس می-چند

در  نگیمرتبط با ماربل یژن یهاشبکه ییشناسا یکل ژنوم برا شیپو لیفراتحل(. 1405) مانیا ،یمحمدرضا و معظم ،یمحمدآباد ؛یزاده، عل یلیاحسان؛ اسمع ،یمعظم: استناد

 :2025.397822.654086ijas./10.22059https://doi.org/ DOI    .147-163(، 1) 57 ،رانیا نشریه علوم دامی. یگوشت یگاوها
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 مقدمه

ها زندگی زمانی که بشر به صورت وحشی در بیاباناز زمان پیدایش بشر، غذا و تغذیه یکی از مسائل مهم انسان بوده است، چه 
. موضوع غذا و تغذیه (Eghtedari et al., 2024)کرد و چه در حال حاضر، به کمک فناوری، فضای نامحدود را تسخیر کرده استمی

ید توانسته در مراحل ترین مسائلی بوده که اندیشه بشر را به خود مشغول کرده است و با وجود اینکه بشر در عصر جدیکی از اصلی
مختلف زندگی خود پیشرفت چشمگیری داشته باشد، همچنان مسئله غذا و تغذیه در جوامع انسانی از نظر اقتصادی و اجتماعی 

شود. ای دارد. امروزه اهمیت تغذیه به حدی است که یکی از معیارهای مهم سطح تمدن و پیشرفت هر جامعه تلقی میاولویت ویژه
 Eghtedari)کننده پرورش دام استجانبه یک جامعه، سطح سلامت روحی و جسمی افراد آن جامعه عامل تعییندر توسعه همه 

et al., 2025). ای برخوردار شود و از اهمیت ویژههای اقتصادی محسوب میترین شاخهدامپروری در اقتصاد یک کشور یکی از مهم
شود. بیشتر مردم دنیا برای رونق بخشیدن به اقتصاد کشورها محسوب می ایاست. دامپروری شغل بسیار سودآوری است و وسیله

 .(Eghtedari et al., 2024)کنند. علاوه بر این، گاوداری نقش مهمی داردبه دامداری اشتغال دارند و از محصولات آن استفاده می
بسزایی بر طعم،  اثررود که شمار میرمز بههای کیفی گوشت قترین ویژگیبافتی یکی از مهمهای چربی درونماربلینگ یا رگه

 Reis et al., 2024; Magalhães et al., 2016; Killinger)کنندگان دارد داری، نرمی و پذیرش کلی محصول توسط مصرفآب

et al., 2004). ایاین صفت، که به میزان چربی داخل ماهیچه (Intramuscular Fat; IMF) ای سفید هصورت رگهاشاره دارد، به
-Kombolo)کند شود و نقش کلیدی در ارزش اقتصادی و بازارپسندی گوشت ایفا میمشاهده در بافت عضلانی ظاهر میقابل

Ngah et al., 2023) .کننده فراهم ای با افزایش نرمی و طراوت گوشت، تجربه حسی مطلوبی برای مصرفماهیچهچربی درون
اسیدهای چرب آزاد، اسیدهای فرار و ترکیبات آروماتیک آزادشده طی فرآیند پخت، به ایجاد کند. همچنین، ترکیبات غیرفرار، می

ژنیک است که تحت کنترل چندین ماربلینگ یک صفت کمیّ و پلی .(Reis et al., 2024)کنندطعم و عطر متمایز گوشت کمک می
. (Bhuiyan et al., 2018; Glazier et al., 2002)پذیرد ای تأثیر میژن با اثرات کوچک قرار دارد و از ساختار ژنتیکی پیچیده

توجه دهنده نقش قابلگزارش شده است، که نشان 49/0تا  38/0پذیری این صفت در گاوهای گوشتی نسبتاً بالا و در محدوده وراثت
اربلینگ، که معمولاً در مقیاس نمره م. (Bhuiyan et al., 2018; Srikanth et al., 2020)عوامل ژنتیکی در بروز و تنوع آن است 

 Srikanth et)گزارش شده است  9/1 با انحراف معیار  1/6طور میانگین ای( بهشود، در گاوهای هانوو )نژاد کرهارزیابی می 9تا  1

al., 2020). ای در ندهکنویژه در نژادهای مختلف گاوهای گوشتی، نقش تعییناند که عوامل ژنتیکی، بهتحقیقات اخیر نشان داده
. این تنوع ژنتیکی، امکان (Sasazaki et al., 2024; Akanno et al., 2018)ای دارند ماهیچهمیزان و الگوی توزیع چربی درون

 سازد. های اصلاح نژادی را فراهم میبهبود هدفمند کیفیت گوشت از طریق برنامه
های ری قدرتمند برای شناسایی مناطق ژنومی و ژنابزا( Genome-Wide Association Studies; GWAS) پویش کل ژنوم

این روش با  (.Taye et al., 2017; Srikanth et al., 2020)دهندماربلینگ ارائه می مانندکاندید مرتبط با صفات اقتصادی مهم 
و صفات ( Single Nucleotide Polymorphisms; SNPs)نوکلئوتیدی های تکمورفیسمبررسی همبستگی بین فراوانی آللی پلی
 Reis et)کند های دخیل در رشد عضلانی، متابولیسم لیپید و کیفیت گوشت فراهم میفنوتیپی، اطلاعات ارزشمندی درباره ژن

al., 2024; Hirschhorn & Daly, 2005). GWAS امکان شناساییSNPهای اثرگذار بر ماربلینگ را فراهم کرده های مرتبط با ژن
دهد تر ارائه میبرداری دقیقهای کاندید برای نقشههای بیولوژیکی این صفت و فهرستی از ژنتری از مکانیسمو درک عمیق

(Magalhães et al., 2016). های ثرات کوچک، استفاده از نمونهژنیک ماربلینگ و تأثیر چندین جایگاه ژنی با ابا توجه به ماهیت پلی
گیری مستقیم ماربلینگ از سوی دیگر، اندازه .(Glazier et al., 2002)بزرگ و قدرت آماری بالا در این مطالعات ضروری است 

 ,.Magalhães et al)کند های انتخاب سنتی ایجاد میهایی را در اعمال روشبر بودن و نیاز به کشتار دام، چالشدلیل هزینهبه

2016) . 
کننده های کنترلتر جایگاهرویکردی مؤثر برای ادغام نتایج چندین مطالعه مستقل است که به شناسایی جامع GWAS فراتحلیل

این روش با افزایش قدرت  .(McKenna et al., 2010)کند مرتبط با ماربلینگ کمک می( Quantitative Trait Loci; QTL)صفات 
تر را که در مطالعات منفرد ممکن است نادیده ل خطای نوع اول، امکان تشخیص اثرات ژنتیکی کوچکآماری و کاهش احتما
ژنوم یابی کلهای توالیعلاوه بر این، استفاده از داده .(Bhuiyan et al., 2018; Wang & Xu, 2019)سازد گرفته شوند، فراهم می
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 ,.Leal-Gutiérrez et al)تیکی صفات کیفی گوشت ارائه داده است های نوینی درباره معماری ژن، بینشGWASدر مطالعات 

های کلیدی دخیل در متابولیسم لیپید و اند که ژنهای مهمی را برای ماربلینگ شناسایی کرده QTLتاکنون، این مطالعات .(2020
های زیستی تری از مکانیسمتنها درک دقیقها نهاین یافته .(Taye et al., 2017)کنند توسعه بافت عضلانی را مشخص می

های اصلاح نژادی برای بهبود کیفیت گوشت نیز دهند، بلکه در طراحی برنامهای ارائه میماهیچهکننده رسوب چربی درونتنظیم
  .(Pickrell et al., 2009)کاربرد دارند 

ای ماهیچهمهمی در تنظیم فرآیندهای میوژنز و توسعه بافت چربی بینهای موجود در اسکلت عضلانی نیز نقش پروتئوگلیکان
تر مسیرهای بیولوژیکی و متابولیکی دخیل در . بررسی دقیق(Brandan & Gutierrez, 2013; Velleman, 2012)کنند ایفا می

 Arikawa et)ماربلینگ کمک کند  تر انتخاب ژنومی برای افزایشهای پیشرفتهتواند به توسعه استراتژیتنظیم کیفیت گوشت می

al., 2024)تنها کیفیت آورند که نهتر و کارآمدتر را فراهم میهای انتخاب مولکولی دقیقها امکان طراحی روش. این پیشرفت
 ;Magalhães et al., 2016)کنند بخشند، بلکه به ثبات و گسترش بازارهای صادراتی گوشت نیز کمک میگوشت را بهبود می

Lee et al., 2011). های ژنومی با استفاده از رویکردهای پیشرفته یادگیری با توجه به این زمینه، هدف این مطالعه ادغام داده
های ژنی و نشانگرهای زیستی مرتبط با ماربلینگ در گاوهای گوشتی با دقت بیشتری شناسایی شوند. این ماشینی است تا شبکه

سازی انتخاب ژنومی را برای ارتقای کیفیت گوشت بهینه راهبردهایدهد، بلکه ات را افزایش میتنها قدرت آماری مطالعرویکرد نه
پذیری صنعت گوشت در بازارهای جهانی های اصلاح نژادی و افزایش رقابترود نتایج این مطالعه به بهبود برنامهکند. انتظار میمی

 .کمک کند

 

 هامواد و روش

 هاآوری و انتخاب دادهجمع

گیری از ی با بهرهفراتحلیلدر این پژوهش، برای شناسایی نواحی ژنومی مؤثر بر صفت ماربلینگ در گاوهای گوشتی، رویکرد 
 های داده علمی معتبر شاملهای ژنومی حاصل از مطالعات پیشین به کار گرفته شد. ابتدا، جستجوی جامعی در پایگاهداده

Web of Science ،Scopus، PubMed   و Google Scholar مانند) های مرتبطبا استفاده از کلیدواژه"marbling", 

"intramuscular fat", "GWAS", "cattle") مقالات اصیل منتشرشده در بازه زمانی  انجام شد. معیارهای ورود به مطالعه شامل
و صفات  (SNP) نوکلئوتیدیهای تکسممورفی؛ تمرکز بر نژادهای مختلف گاوهای گوشتی؛ گزارش ارتباط بین پلی2025تا  2010

مطالعه  14در آخر   .بودp-value یر حجم نمونه، موقعیت ژنومی و مقاد مانندهای دقیق و ارائه داده ،اقتصادی مرتبط با ماربلینگ
 اند.  ( آمده1لاند، در )جدوبرای این صفت مورد برسی قرار گرفت، همچنین کشورهایی که در مورد این نژادها تحقیقات انجام داده

 

 گوشت گاو نگیماربل کشور و نژادهای مورد برسی در مطالعهخلاصه  .1جدول
 کشور نژاد

multi-breed (Angus, Charolais, PG1, Kinsella 

Composite, Elora crossbred, Hereford, Simmental, 

Limousine, Piedmontese) 

Canada 

Hanwoo South Korea 
multi-breed (Taurine, Indicine) Australia 
Simmenta / Chinese Simmenta  China 
Brangus (Angus + Brahman) United States 
Japanese Black Japan 
Angus Russia 

 

 هااستخراج و استانداردسازی داده

، شماره کروموزوم، SNP شناسه های کلیدی شامل صفت مورد مطالعه،پس از غربالگری و انتخاب مقالات واجد شرایط، داده
 افزارها در قالب فرم استاندارد در نرماستخراج شدند. این داده p-value های کاندید و مقادیرموقعیت ژنومی، حجم نمونه، ژن
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Microsoft Excel  های عددی مستقیم ارائه نداده بودند، از ابزارثبت گردیدند. نمودارهایی که داده WebPlotDigitizer  (6/4نسخه )
شده استانداردسازی های استخراجها، دادهمنظور افزایش قابلیت مقایسه و دقت تحلیلبه. برای استخراج دقیق مقادیر استفاده شد

 :شدند. این فرآیند شامل موارد زیر بود
گذاری صفات برای جلوگیری از ناهماهنگی؛ و سازی نامیکسان؛ 3.1UMDهای ژنومی به نسخه مرجع گاویتبدیل موقعیت

های ناقص یا غیرقابل داده. گزارش شده بودند log10-(p-value) صورتدر مواردی که به p-value محاسبه مجدد مقادیر
های ها حذف شدند تا کیفیت دادهمانند مواردی با اطلاعات ناکافی درباره موقعیت ژنومی یا حجم نمونه( از تحلیلاستانداردسازی )

 .ورودی حفظ شود

 هابندی دادهدهی و خوشهسازمان

ق های استانداردشده ابتدا بر اساس شماره کروموزوم و سپس بر اساس موقعیت ژنومی مرتب شدند. برای شناسایی مناطداده
 د.تعریف شدن p-value ها و شباهت مقادیرSNPبر اساس نزدیکی فیزیکی (intervals) دار، فواصل ژنومیهای معنیSNP متراکم

SNP از یکدیگر داشتند، در یک فاصله واحد قرار گرفتند. برای هر فاصله، اطلاعات زیر  کیلوباز 5000ای کمتر از هایی که فاصله
 :ثبت شد

 .داخل فاصله هایSNP برای p-value های موجود در فاصله؛ و میانگینSNP فاصله؛ تعداد موقعیت شروع و پایان

 و ترکیب نتایج فراتحلیل

 و استوفر (Fisher’s method) فیشر فراتحلیلیهر فاصله با استفاده از دو روش  p-value منظور افزایش قدرت آماری، مقادیربه

(Stouffer’s method) فزارابا استفاده از نرم R  ترکیب شدند( 4.4.1)نسخه(Hong & Park et al., 2012).  

 .دار بودند با استفاده از رابطه زیر تحلیل شدندهای معنیمسیرهای عملکردی که حاوی ژن : روش فیشر

 

𝑝_𝑣𝑎𝑙𝑢𝑒 = 1 −∑
(𝑠
𝑖
) − (𝑁−𝑆

𝑚−𝑖
)

(𝑁
𝑚
)

𝑘−1

𝑖=1

 

 (1 رابطه
 

 

های معنی دار مرتبط با صفت مورد برابر با تعداد کل ژنS های معنی دار در طبقه عملکردی، برابر با تعداد ژن  kدر این رابطه،
. است های موجود در مسیر عملکردیبرابر با تعداد کل ژن m هایی که در این مطالعه آنالیز شدند وبرابر با کل تعداد ژنN بررسی، 

 .انجام شد R در محیط goseq (Young et al., 2010) سازی مجموعه ژنی با استفاده از بستهتحلیل غنی

کلی  Z تبدیل شدند و Z های موجود در هر مسیر عملکردی به مقادیرژن p-value در این روش، مقادیر : روش استوفر

 :مسیر با استفاده از رابطه زیر محاسبه شد

 
 (2 رابطه

𝑍𝑐𝑜𝑚𝑏𝑖𝑛𝑒𝑑
∑ 𝑤𝑖𝑍𝑖
𝑘
𝑖=1

√∑ 𝑤𝑖
2𝑘

𝑖=1

 

 
 k  شود(، و فرض می 1وزن مورد استفاده برای هر ژن )معمولاً برابر با 𝑤𝑖 ام،  iژن p معکوس نرمال مقدار 𝑍𝑖در این رابطه، 

شده بر اساس کلی ترکیب  Zهر مسیر عملکردی با توجه به p-value های موجود در مسیر عملکردی است. مقدار نهاییتعداد ژن
 :شودتوزیع نرمال محاسبه می

𝑝𝑝𝑎𝑡ℎ𝑤𝑎𝑦 (3رابطه  = 1 − 𝛷𝑍𝑐𝑜𝑚𝑏𝑖𝑛𝑒𝑑 

 
 .(Whitlock. 2005) تابع توزیع تجمعی نرمال استاندارد است Φ که در آن 

 

https://may2015.archive.ensembl.org/Bos_taurus/Info/Index
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برای هر روش بود. این رویکرد امکان شناسایی اثرات  log10-(p-value)ترکیبی و مقدار p-value های این مرحله شاملخروجی
 .تشخیص نبودند، فراهم کردتر را که در مطالعات منفرد قابلژنتیکی کوچک

 های کاندید و تعاملات ژنیتحلیل ژن

 STRING ها با استفاده از پایگاه دادهدار شناسایی و فهرست شدند. این ژنهای کاندید واقع در فواصل ژنومی معنیژن

 medium)تحلیل شدند. در این تحلیل، تعاملات ژنی با حداقل امتیاز تعامل متوسط  Bos taurus و با تمرکز بر گونه( 0/12ه)نسخ

confidence ) بررسی شدند(Szklarczyk et al., 2025)های ژنی مرتبط با ماربلینگ کمک کرد. این اطلاعات به درک بهتر شبکه. 

 تجسم نتایج

رسم  ggplot2 و بسته( 4.4.1)نسخه  R افزاردار، نمودارهای منهتن با استفاده از نرمتوزیع مناطق ژنومی معنیبرای تجسم 
های را در محور عمودی و موقعیت های اصلی و ترکیبی به روش استوفر p-value برای log10-(p-value) شدند. این نمودارها مقادیر

تنظیم شد. مقایسه این نمودارها تأثیر  log10-(p-value)  =8ار داری در مقدآستانه معنی ژنومی را در محور افقی نمایش دادند. خط
 .را در افزایش حساسیت و شناسایی مناطق ژنومی جدید نشان داد فراتحلیل

 تحلیل حساسیت

و پارامترهای  log10-(p-value= ) 7و  9ند مان داریهای معنیبرای ارزیابی پایداری نتایج، تحلیل حساسیت با تغییر آستانه
که  ییهاQTL ،SNP یهاگاهیجا ترقیدق کیو تفک linkage disequilibrium (LD) یبه منظور کاهش اثرات احتمال ،یابیفاصله

 (intervals) یبودند، در فواصل ژنوم p-value ریمشابه در مقاد یمعنادار یالگو یبوده و دارا لوبازیک 5000ها کمتر از فاصله آن
 ترقیرا دق لیفراتحل یهاکرده و استنباط یریهمبسته جلوگ یهاSNPاز اثرات تجمع  یادیتا حد ز یبنددسته نیشدند. ا یبندگروه

 نینبود، ا ریپذها امکانداده یهاتیو محدود یساختار یهایدگیچیپ لیدر ارتباط بالا به دل یهاSNPساخت. هرچند حذف کامل 
 ترقیدق یهاژنوم و روشکل یابییتوال یهابا استفاده از داده یآت قاتی. تحقشودیمحسوب م LD اثر کنترل باعثمهم  کردیرو

-p) را فراهم خواهند کرد. همچنین، درصد افزایش قدرت آماری و میانگین افزایش نهیزم نیدر ا شتریب شرفتیامکان پ LDکنترل 

value) -log10  بر دقت نتایج ارزیابی شود فراتحلیلدر مقایسه با مطالعات منفرد محاسبه شد تا تأثیر. 
 

 نتایج و بحث 

 هابیانی ژناهمیت ماربلینگ و تحلیل شبکه هم

ای پیچیده از های کلیدی کیفیت و ارزش اقتصادی گوشت، تحت کنترل شبکهعنوان یکی از شاخصماربلینگ گوشت گاو، به
 Gene)ها بیانی ژنهای مولکولی این صفت کیفی، تحلیل شبکه هم. برای درک مکانیسم(Lim et al., 2014)داردها قرار ژن

Coexpression Network )های منفرد، امکان شناسایی تعاملات کار گرفته شد. این رویکرد سیستمی، برخلاف بررسی ژنبه
های کند. چنین تحلیلی برای توسعه استراتژیماربلینگ را فراهم میمرتبط با ( Hub Genes)های محوری پیچیده ژنتیکی و ژن

برهم کنش ، شبکه STRINGشود، ضروری است. با استفاده از سایت اصلاح نژادی هدفمند، که به بهبود کیفیت گوشت منجر می
 (.1)شکل مرتبط با ماربلینگ رسم شد پروتئین
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 تحلیل ارتباطات پروتئینی و شبکه تعامل ژنی مرتبط با ماربلینگ گوشت گاو  .1شکل

 

 های محوری کلیدیژن
ها منجر به شناسایی دو ژن محوری کلیدی با نقش تنظیمی برجسته در کنترل ماربلینگ شد. ژن بیانی ژنتحلیل شبکه هم

CLEC12A ها، از جمله داد زیادی از ژنترین ژن محوری شبکه شناسایی شد که با تععنوان اصلیبهCLEC12B ،CLEC7A ،
CLEC9A  وTMEM52Bهای نوع ، تعامل مستقیم دارد. این ژن، که متعلق به خانواده لکتینC کننده مرکزی عنوان تنظیماست، به

و  BCL6نظیر هایی عنوان ژن محوری ثانویه شناسایی شد که با ژننیز به CD69کند. ژن در چندین مسیر بیولوژیکی عمل می
KLRG1 های التهابی نقش های ایمنی و تنظیم پاسخسازی سلولتعامل دارد. این ژن، که یک گلیکوپروتئین غشایی است، در فعال

 .( al., etWang 2022)کندمهمی ایفا می

 هاهای عملکردی ژنخوشه

که هر کدام  اندافتهیسازمان یاصل یدر سه خوشه عملکرد نگیمرتبط با ماربل یهانشان داد که ژن یشبکه ژن لیتحل
 OLR1و  GTDC1 ،KLRF2مانند  ییهاشامل ژن یچرب سمیصفت دارند. خوشه متابول نیا میدر تنظ یزیمتما یهاتیمسئول

 یچگالکم یهانیپوپروتئیل رندهیعنوان گبه OLR1که ژن  یطورهستند، به لیدخ دیپیل سمیمتابول یندهایدر فرآ ماًیاست که مستق
 میخوشه، خوشه تنظ نیدر ارتباط با ا(. Lim et al., 2014) کندیم فایا هایدر جذب و پردازش چرب یدینقش کل دشده،یاکس
 یسلول یهاتیفعال مینظو ت یسلولدرون یدهگنالیکه در س کندیعمل م CLEC2Aو  ARHGAP15 یهاشامل ژن یسلول

ژن  انیب میدر تنظ AICDAو  BCL6 یهاشامل ژن یسیکه خوشه کنترل رونو یدر حال ،(Hudson et al., 2020) نقش دارند
: کنندیعمل م یدیکل یکیولوژیب ریچهار مس قیها از طرخوشه نیا(، Tian et al., 2024)است  لیدخ یسیرونو یندهایو فرآ

کنترل شده  KLRG1و  KLRF1 ریکشنده نظ یهاسلول یهارندهیو گ CLECخانواده  یهاکه توسط ژن یمنیا ستمیس میتنظ
 یهاو ژن OLR1که توسط  ی، پردازش چرب(Wang et al., 2025)نقش دارد یبافت عضلان یمنیا یهاپاسخ میو در تنظ

، (Nguyen et al., 2021)است لیدخ یاچهیماهدرون یچرب رهیدر سنتز و ذخ ماًیو مستق شودیم میمرتبط تنظ کیمتابول
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 میرا تنظ یسلولو درون یسلولنیبوده و ارتباطات ب یممبرانترانس یهانیو پروتئ ARHGAP15که شامل  یسلول یدهگنالیس
 انیشده و ب تیمرتبط هدا یمیتنظ یو فاکتورها BCL6که توسط  یسیکنترل رونو تی، و در نها(Lim et al., 2014)کندیم

 .(Tian et al., 2024) کندیهدف را کنترل م یهاژن

 شبکه توپولوژی
های بیولوژیکی پیچیده است. در این کند که مشخصه شبکهتبعیت می (Scale-Free)ساختار شبکه ژنی از الگوی بدون مقیاس 

های محوری عمل عنوان ژن( دارای اتصالات متعدد هستند و بهCD69و  CLEC12Aها )مانند ساختار، تعداد محدودی از ژن
دهد که در آن مراتبی شبکه را نشان میدهی سلسلهمتری دارند. این الگو، سازمانها اتصالات ککنند، در حالی که اکثر ژنمی

پذیری شوند. این ساختار، پایداری و انعطافهای هدف از طریق آبشارهای تنظیمی منتقل میهای محوری به ژنها از ژنسیگنال
 .(2004i & Oltvai, Barabás)کندشبکه را در پاسخ به تغییرات محیطی و فیزیولوژیکی تضمین می

 مفاهیم بیولوژیکی برای ماربلینگ

کنند. مسیرهای ای را آشکار کرد که ماربلینگ گوشت گاو را تنظیم میهای مولکولی پیچیدهشده، مکانیسمشبکه ژنی شناسایی
ه تشکیل الگوهای ای را هدایت کرده و بماهیچههای چربی درونشوند، توسعه سلولآدیپوژنز، که توسط این شبکه کنترل می

شود، کنترل می CD69و  CLEC12Aهای ایمنی مانند شوند. تنظیم التهابی، که توسط ژنماربلینگ در بافت عضلانی منجر می
کند که برای رسوب مناسب چربی ضروری است. همچنین، هماهنگی متابولیک بین تعادل بین التهاب و بازسازی بافت را حفظ می

& Horvath,  Zhang)کندشود و به بهبود کیفیت گوشت کمک مینی توسط این شبکه تضمین میرسوب چربی و توسعه عضلا

2005). 
 نیرا تضم نهیبه یکیولوژیکه عملکرد ب دهدیرا نشان م یمهم یساختار یهایژگیمورد مطالعه، و یشبکه ژن یآمار اتیخصوص

 کندیم یریجلوگ یرضروریها است که از تداخل غژن نیو هدفمند ب یدهنده تعاملات انتخاب. تراکم متوسط شبکه، نشانکندیم
(Salleh et al., 2018)مشخص  یعملکرد یهاکه وجود ماژول شودیم تیشبکه تقو یبالا یبندخوشه بیضر با یژگیو نی، و ا

کوتاه بودن  ن،یعلاوه بر ا(. Barabási & Oltvai, 2004) سازدیرا ممکن م یکیولوژیب یندهایمستقل فرآ میکرده و تنظ دییرا تأ
به موقع به  یدهپاسخ یکه برا کندیم نیرا در شبکه تضم هاگنالیو کارآمد س عیها، انتقال سرژن نیب یرهایطول مس نیانگیم
دهنده ساختار در مجموع نشان یآمار یپارامترها نیا نی، بنابرا(Watts & Strogatz, 1998) است یضرور یکیولوژیزیف راتییتغ
 را دارد. نگیمرتبط با ماربل یندهایو کارآمد فرآ قیدق میتنظ تیهستند که قابل یابکهش

 تحلیل نمودارهای منهتن

برای نمایش نتایج آماری ( GWAS)ژنوم  پویش کلعنوان ابزاری کلیدی در به( Manhattan Plots)نمودارهای منهتن 
طوری که نقاط دهند، بههای کروموزومی نشان میرا در برابر موقعیت log10-(p)ژنوتایپینگ استفاده شدند. این نمودارها مقادیر 

 (.2معادل تعریف شد )شکل   p > 10-8داری در سطح تر هستند. خط آستانه معنیدهنده ارتباطات آماری قویبالاتر، نشان
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 های گزارش شده از مطالعات قبلیlog10- (p)منهتن پلات نتایج  .2شکل

 

 1های دار در کروموزومهای معنیدار مشاهده شد. بیشترین سیگنالهای معنی، الگوی توزیع مشخصی از سیگنال2در شکل 
نشان  log10-(p)توجهی با مقدار تقریبی نیز پیک قابل 13قرار داشتند. کروموزوم  12تا  10در محدوده  log10-(p)با مقادیر  15و 

های قرار داشتند، در حالی که کروموزوم log10-(p)=  5داری ای بودند که زیر آستانه معنیها دارای نقاط پراکندهداد. اکثر کروموزوم
های تفاوت 3( در شکل فراتحلیلنشان دادند. تحلیل ترکیبی ) log10-(p) = 6-8 های متوسطی در محدوده سیگنال 7و  5

با  15ها در کروموزوم تری مشاهده شد که بالاترین آنهای قوینشان داد. در این تحلیل، پیک 2کل چشمگیری را نسبت به ش
- (p)=  20-27داری در محدوده های معنینیز پیک 24و  19، 17، 12، 2های ثبت شد. کروموزوم log10-(p)=  24/29مقدار

log10 دار شد و با کاهش نویز، دقت تشخیص از نواحی ژنومی معنیارائه دادند. این تحلیل منجر به شناسایی تعداد بیشتری
 واقعی را افزایش داد.( QTL)کننده صفات های کنترلجایگاه

 
 فراتحلیلنمودار منهتن نتایج تحلیل ترکیبی  .3شکل 
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 های ژنومی کلیدیموقعیت

دهد که از طریق تحلیل آماری روش استوفر دار مرتبط با ماربلینگ را ارائه میهای ژنومی معنیای از موقعیتخلاصه، 2جدول
(Stouffer’s Method) .شناسایی شدند 

 
 های ژنومی مهم به دست آمده، مرتبط با ماربلینگ گوشت گاوخلاصه موقعیت .2جدول

هلوگاریتم ژن کاندید

ای ترکیب 

شده به روش 

 استوفر

پایان

کیلو ) 

 (باز

شرو

کیلو ) ع

 (باز

کروم

 وزم

MRPS6 61/16 724 619 1 

SFT2D3, LIMS2 76/24 4783 4758 2 
ARHGAP15, GTDC1 39/8 5477

3 
5350

7 
2 

S100A10, PRCC 66/13 1883
2 

1548
1 

3 

NXPH1, ICA1 29/16 1852
0 

1723
1 

4 

GABARAPL1, TMEM52B, OLR1, CLEC7A, CLEC1A CLEC9A, CLEC1B, 

CLEC12B CLEC12A, CLEC2A, KLRF2 7SK, KLRF1, CD69, CLECL1P, KLRB1, 
OVOS2, A2ML1 RIMKLB, MFAP5, AICDA, A2M, KLRG1, M6PR, PHC1 

APOBEC1, DPPA3, NANOG, SLC2A3, FOXJ2, C3AR1 NECAP1, CLEC4A 

CLEC6A, CLEC4E, CLEC4D, CD163  WC-7, WC1-12 

 
07/23 

 
1016

87 

 
9975

1 

 
5 

PPM1K, ABCG2, PKD2 82/9 3743
9 

3728
8 

6 

RDH8, ANGPTL6, DNMT1, MRPL4, ICAM1 ICAM2, ICAM3, ICAM4, 

ICAM5, ICAM6 ICAM7 
25/10 1608

9 
1582

1 

7 

ATP7B,ALG11,NEK5, FREM2, NEK3,CKAP2,VPS36,THSD1 12/25 2337
8 

2137
1 

12 

DGKH, AKAP11, TNFSF11, FAM216B, EPSTI1, LACC1, DNAJC15, 

ENOX1, CCDC122, SERP2, TSC22D1, NUFIP1, GPALPP1, GTF2F2, KCTD4 
39/10 1468

0 
1233

6 

12 

CASS4, CSTF1, AURKA, FAM210B, MC3R SIRPD, NSFL1C, FKBP1A, 

SDCBP2, SNPH RAD21L1, TMEM74B, PSMF1, RSPO4 ANDPT4, DAM110A, 

SLC52A3, SRXN1, TCF15, LOC783163, C13H20orf8 

 

39/12 
 

6054
5 

 

5814
0 

 

13 

CADM1 24/29 2700
6 

2693
9 

15 

bta-mir-2284n 99/22 7856
2 

7855
8 

16 

SLC25A19, MIF4GD, MRPS7, GGA3, NUP85, SUMO2, JPT1 NT5C, 
ARMC7, SLC16A5, MRPL58, CDR2L, HID1, OTOP3, RPL38, 7SK, SLC39A11, 

SOX9 

OTOP2, USH1G, FADS6, FDXR, GRIN2C, TMEM104, NAT9 
NHERF1, U6, RAB37, CD300E, CD300LB, CD300A 

GPRC5C, GPR142, BTBD17, KIF19, DNAI2, TTYH2 

SDK2, CDC42EP4, C19H17orf80, FAM104A, COG1, SSTR2 

 

 

00/22 

 

 

5883
8 

 

 

5621
7 

 

 

19 

RBFOX3, ENGASE, CANT1, LGALS3BP, CYTH1, PGS1 THA1, TMC6, 
TMC8, BIRC5, TIMP2, C1QTNF1 CEP295NL USP36, DNAH17, SOCS3, 

AFMID, TK1 TMEM235, SYNGR2 DCDC2, NRSN1, PRP1, PRP2 
 PRP3, PRP4, PRP6, PRP7, PRP14, PRL, CSH2 HDGFL1 

 

51/8 

 

5383
2 

 

5324
0 

 

19 

GALR1 23/26 2302 1984 24 
CYP3A28, SNORA70, CYP3A74, CYP3A76, CYP3A24 

PTCD1, BUD31, PDAP1, ARPC1B, ARPC1A, KPNA7 SMURF1, LMTK2, 

CCZ1, TRIM4, OR2AE1 

 

62/8 

 

3781
3 

 

3648
8 

 

25 
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ترکیبی )روش  log10(p)-کروموزوم مختلف، با مقادیر  14دار در منطقه ژنومی معنی 17نتایج تحلیل ترکیبی نشان داد که 
داری با بالاترین سطح معنی 15در کروموزوم  CADM1ترین یافته، ژن شناسایی شدند. برجسته 24/29تا  39/8استوفر( در محدوده 

24/29 = (p)-log10 شناسایی شد که  19و  5های های مرتبط با سیستم ایمنی در کروموزومبود. همچنین، خوشه بزرگی از ژن
های اصلاح نژادی های کاندید را برای استفاده در برنامهای از ژنکنند. این نتایج، مجموعهاربلینگ ایفا مینقش مهمی در تنظیم م

 دهند.منظور بهبود صفت ماربلینگ ارائه میبه
bta-miR-2284n  همبستگی مثبتی با ماژول p-D دهد، که به طور کلی در موردنشان میmiRNA  هایی که مسیرهای مهم

 .(MacPhillamy et al., 2023)کنددهند، بحث میعضلانی و متابولیسم چربی را هدف قرار میبرای رشد 

توجهی در شناسایی نواحی ژنومی مرتبط با صفت ماربلینگ گوشت گاو در مقایسه با مطالعات منفرد، مزایای قابل فراتحلیل 
طور چشمگیری های مطالعات مختلف، قدرت آماری را بهدهدهد. این روش با افزایش حجم نمونه مؤثر از طریق ادغام داارائه می

ها همچنین به کاهش خطاهای تصادفی و اثرات ناهمگونی بین مطالعات کمک کرده و امکان بهبود بخشیده است. ترکیب داده
 ,.Bhuiyan et al) دار نبودندهای آماری معنیشناسایی نواحی ژنومی را فراهم آورده که در مطالعات منفرد به دلیل محدودیت

2018; Wang & Xu, 2019)کننده های کنترلهای ژنتیکی و کاهش نویز، دقت تشخیص جایگاه. این رویکرد، با تقویت سیگنال
 ( مرتبط با ماربلینگ را افزایش داده است.QTLصفات )

ویژه با دهد، که بهارائه می log10(p)- = 24/29ترین سیگنال را با مقدار قوی 15نتایج تحلیل ترکیبی نشان داد که کروموزوم 
مرتبط است. این ژن، که در تنظیم چسبندگی سلولی و فرآیندهای متابولیک دخیل است، احتمالاً نقش کلیدی  CADM1حضور ژن 

عنوان یک کاندید اصلی، با توجه شناسایی این ژن به .(Sasazaki et al., 2024)کند ای ایفا میماهیچهدر تنظیم رسوب چربی درون
های اصلاح نژادی هدفمند است. علاوه بر دهنده پتانسیل آن برای استفاده در برنامهداری آماری، نشانبه سطح بالای معنی

نشان  27تا  20وده در محد log10-(p)ای با مقادیر های قوینیز سیگنال 24و  19، 17، 12، 2، 1های ، کروموزوم15کروموزوم 
های مرتبط با سیستم ایمنی در ای از ژنو مجموعه SFT2D3 ،LIMS2 ،OLR1هایی مانند دادند. این نواحی شامل ژن

 ;Reis et al., 2024)اند های ایمنی دخیلدهی سلولی و پاسخهستند که در تنظیم متابولیسم لیپید، سیگنال 19و  5های کروموزوم

Taye et al., 2017) . 
و  CASS4 ،AURKAهای متعددی مانند نیز شامل ژن ،(log10-(p) =39/12توجه )، با سیگنال متوسط اما قابل13کروموزوم 

MC3R دهنده تنوع ژنتیکی نواحی دخیل در ها نشاناست که در فرآیندهای متابولیک و تنظیم رشد سلولی نقش دارند. این یافته
شده بین نمودارهای های مشاهده. تفاوت(Glazier et al., 2002)کند ژنیک این صفت تأکید میماربلینگ است و بر پیچیدگی پلی

ها و کاهش نویز در تقویت سیگنال فراتحلیلتوجه دهنده تأثیر قابلنشان( 3ل ترکیبی )شکل و تحلی( 2منهتن تحلیل منفرد )شکل 
دهنده شناسایی نواحی جدید و در تحلیل ترکیبی، نشان 24و  19، 17، 12، 2های تر در کروموزومهای قویویژه، پیکاست. به

 شده با دقت بالاتر است.تأیید نواحی شناخته
تری از تعاملات ژنتیکی مرتبط با ماربلینگ ارائه ها، که در بخش نتایج شرح داده شد، درک عمیقنی ژنبیاتحلیل شبکه هم

های عملکردی )متابولیسم چربی، تنظیم ها در خوشهدهی آنو سازمان CD69و  CLEC12Aهای محوری مانند داد. شناسایی ژن
مراتبی است که فرآیندهای آدیپوژنز، تنظیم التهابی و هماهنگی سلهای پیچیده و سلدهنده شبکهسلولی و کنترل رونویسی( نشان

در خوشه متابولیسم چربی،  OLR1ویژه، ژن . به(Lim et al., 2014; Brandan & Gutierrez, 2013)کند متابولیک را هدایت می
ای دارد. این یافته با ماهیچهی درونچگالی اکسیدشده، ارتباط مستقیمی با رسوب چربهای کمبا نقش کلیدی در جذب لیپوپروتئین

، همخوانی دارد. به طور (Magalhães et al., 2016)اند های متابولیک را در کیفیت گوشت تأیید کردهمطالعات قبلی که نقش ژن
تواند کیفیت آورند که میهای این مطالعه امکان توسعه نشانگرهای مولکولی برای انتخاب ژنومی هدفمند را فراهم میکلی، یافته

های پذیری صنعت گوشت را در بازارهای جهانی افزایش دهد. مطالعات آینده با استفاده از دادهگوشت را بهبود بخشیده و رقابت
 توانند این نتایج را تکمیل کنند.اومیکس می-های چندژنوم و تحلیلیابی کلتوالی
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 هامحدودیت

  انتشار یریها، سوگچالش نیا نیتراز مهم یکیوجود داشت.  یژنوم یهالیدر فراتحل یمهم یهامطالعه چالش نیدر ا
(publication bias )یارهایمع ،یریسوگ نیکاهش ا ی. برادهدیرخ م یمثبت نسبت به منف جینتا شتریانتشار ب لیبود که به دل 

تحت  تیحساس لیتحل نی. همچندندیحذف گرد یاستانداردساز رقابلیغ ای اقصن یهاشد و داده فیانتخاب و حذف تعر قیدق
موجود، امکان استفاده از  یهاداده یهاتیمحدود لیوجود، به دل نیشود. با ا یابیارز جینتا یداریمختلف انجام شد تا پا یهاآستانه
 .انتشار فراهم نبود یریسوگ یابیارز یبرا میمستق یآمار یهاتست

 طیشرا ،یشیآزما یشده، نژادها، استانداردها یریگتفاوت در صفات اندازه لیمطالعات به دل انیم یناهمگون گر،ید چالش
استفاده  ای Cochran’s Q مانند یآمار یهاتست یمنبع، امکان اجرا یهاداده تیمحدود لیبود. به دل یآمار یهاو مدل یطیمح

و استوفر( که  شریف) p-value بیترک یهاروش ن،یوجود نداشت. بنابرا یناهمگون لکنتر یبرا random effects یهااز مدل
مربوط به  یکیکار گرفته شدند. تنوع ژنتمحدود هستند، به یمطالعات با ناهمگون جیادغام نتا یبرا لیمتداول در فراتحل یکردهایرو

 یجامع لحاظ شد، ول لیها داشت که در تحلQTLها و ساختارژن انیبر ب یقابل توجه ریتأث زین یگوشت یمختلف گاوها ینژادها
 .واگذار شد یهر نژاد به مطالعات آت یبرا تریلیتفص یهالیتحل

 تیماه لیاند، اما به دلاغلب کنترل شده هیاول یهاپرورش در داده طیسن، جنس و شرا ه،یتغذ ریمهم نظ یطیعوامل مح اثرات
مطالعه، حجم نمونه هر مطالعه به عنوان وزن در روش  نیمحدود بود. در ا یفعل لیها در فراتحلآن قیموجود، کنترل دق یهاداده

 .ابدی شیافزا لیتر درنظر گرفته شود و دقت تحلنمونه بزرگ یمطالعات دارا ریثکار گرفته شد تا تأاستوفر به
استوار  ینیپروتئ-ینیتعاملات پروتئ هیاستفاده شد که بر پا STRING داده گاهیاز پا نگیمرتبط با ماربل یشبکه ژن لیتحل یبرا

 یها. در مقابل، شبکهستیها نژن یانیبکننده همروش الزاماً منعکس نی. ادهدیشده را نشان متعاملات شناخته شتریاست و ب
ها را بهتر ژن یو عملکرد یمیارتباطات تنظ توانندیهستند و م یژن واقع انیب یهابر داده یمبتن( WGCNA) مانند ژن یانیبهم
 ی، امکان اجراGWASمطالعات نیا یهاژن مرتبط با نمونه انیب یهابه داده یدسترس تیکنند. با توجه به محدود انینما
 .فراهم نبود WGCNA یهالیتحل

ها را در مطالعات مختلف SNPو  QTL یهاگنالیس یداریو پا یپوشانهم یمطالعه به طور ضمن نیدر ا لیفراتحل کردیرو
ها اشاره مطالعه به آن نیاست که در چند یمناطق ییقادر به شناسا ،یقدرت آمار شیها و افزاداده بیبا ترک رایلحاظ کرده است، ز

 یداریپا یبه بررس یشتریعمق ب تواندیها مQTLها و SNP یپوشانهم یلیو تفص میمستق لیحال، انجام تحل نیشده است. با ا
 مطرح است. ندهیات آمطالع یبرا شنهادیببخشد که به عنوان پ هاگنالیس

 
 “ .وجودندارد سندگانینو نیتعارض منافع ب چگونهیه”
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