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This study was conducted to investigate allele-specific expression (ASE) in two types 

of bovine adipose tissues—intramuscular adipose tissue (IMF) and subcutaneous 

adipose tissue (SCAT) in order to identify regulatory differences between these depots. 

Intramuscular fat is a key determinant of beef quality, contributing to tenderness, 

flavor, and juiciness, and unlike subcutaneous fat, it develops at later stages of animal 

growth. To achieve this objective, RNA-Seq data from eight tissue samples collected 

from the 9th to 11th rib region of crossbred Angus cattle were retrieved from the NCBI 

database (accession number PRJNA1053327) and processed using HISAT2, GATK, 

and VEP pipelines. The average read-mapping rate was 95%, and more than 580,000 

genetic variants were identified. In IMF, among 214,613 ASE-informative SNPs, 890 

significant ASE sites were detected, corresponding to 32 genes exhibiting clear allele-

specific expression. In contrast, in SCAT, 1,094 significant ASE positions were 

identified among 305,996 ASE-informative SNPs, associated with 21 genes. Only one 

gene, SUGCT, was shared between the two tissues; this gene is involved in fatty acid 

metabolism and cellular energy regulation. Pathway enrichment analysis revealed that 

immune-related pathways such as JAK–STAT and Necroptosis were predominant in 

SCAT, whereas IMF was enriched for energy-related pathways, including Hippo 

signaling and Ubiquinone biosynthesis. The key regulatory genes IFNAR1 in SCAT 

and RB1 in IMF played major roles in immune regulation and adipocyte 

differentiation, respectively. Overall, the findings highlight fundamental biological 

differences between the two bovine fat depots: subcutaneous adipose tissue is more 

actively engaged in protective and immune-related functions, whereas intramuscular 

adipose tissue is more closely associated with metabolic and energy-production 

pathways. Identifying these depot-specific regulatory features and key ASE-associated 

genes is crucial for deepening our understanding of the molecular mechanisms 

influencing beef quality and for identifying potential genetic markers to support 
selection and improvement of desirable meat traits in beef cattle. 
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Extended Abstract 

Introduction  

    Lipids constitute a diverse class of biomolecules that play essential roles in maintaining cellular structure 

and regulating metabolic processes across all cell types. Over the past several decades, long-chain fatty acids 

(FAs) have been recognized as key participants in a variety of biological functions, ranging from transcriptional 

regulation to physiological activities. Adipose tissue can be categorized according to its anatomical location 

into subcutaneous adipose tissue, visceral adipose tissue, bone marrow adipose tissue, intermuscular adipose 

tissue, and intramuscular adipose tissue. In cattle, intramuscular fat (IMF) differs from other white adipose 

depots not only in its anatomical position but also in its biological function and, importantly, its economic 

significance. Since IMF represents fat deposited within muscle fibers, it directly affects the energy balance and 

growth of muscle tissue. Moreover, the IMF contributes to the flavor, tenderness, and juiciness of beef, making 

it a “valuable” form of fat in the meat industry. The development of IMF in cattle accelerates after puberty and 

is modulated by multiple factors, including genetics, nutritional status, sex, and management practices, 

indicating that IMF deposition can be effectively targeted through selective interventions. In contrast, 

subcutaneous and other white adipose depots are often regarded as “waste” fat in the beef industry, as their 

accumulation consumes considerable dietary energy and they are typically undesirable to consumers due to 

health concerns associated with excessive fat intake, such as an increased risk of cardiovascular disease. This 

study aims to research and compare intramuscular (marbling) and subcutaneous adipose tissues to elucidate 

the molecular mechanisms regulating fat accumulation in different depots. Understanding the molecular basis 

of IMF development across distinct fat types provides valuable insights for improving meat quality and 

optimizing the utilization of cattle genetic and nutritional resources. 

 

Method 

In this study, RNA-Seq data from four intramuscular adipose tissue (IMF) samples and four subcutaneous 

adipose tissue (SCAT) samples of beef cattle (Bos taurus) (accession number PRJNA1053327) were used. 

Total RNA was extracted using the TRIzol reagent, and its quality was assessed with NanoDrop and 

Bioanalyzer instruments. RNA libraries were prepared with the Illumina TruSeq Stranded mRNA Kit and 

sequenced on the Illumina HiSeq 2500 platform using paired-end reads. Raw reads were processed and aligned 

using FastQC and HISAT2 on the Galaxy platform. Variant calling and allele-specific expression analysis were 

performed with GATK and Picard in a Linux environment, and gene annotation was carried out using VEP 

and the DAVID database. 

 

Results 

In this study, RNA-seq data from intramuscular adipose tissue (IMF) and subcutaneous adipose tissue 

(SCAT) of beef cattle were analyzed to investigate allele-specific expression (ASE) differences between the 

two fat depots. The sequencing data showed high quality, with over 95% of reads successfully mapped to the 

bovine reference genome. A total of 582999 variants were identified in IMF, of which 214613 exhibited ASE, 

and 890 SNPs showed statistically significant expression, corresponding to 32 genes. In SCAT, 1094 

significant ASE SNPs were detected, associated with 21 genes. Only one gene, SUGCT, was shared between 

the two tissues, indicating its potential role in fatty acid metabolism and cellular energy regulation. Pathway 

enrichment analysis revealed distinct functional profiles between IMF and SCAT. Immune-related pathways 

such as JAK–STAT signaling and necroptosis predominated in SCAT, while IMF was enriched in pathways 

related to cellular growth and oxidative metabolism, including Hippo signaling and ubiquinone biosynthesis. 

The RB1 gene in IMF was identified as a regulator of adipocyte differentiation and lipid storage, whereas 

IFNAR1 in SCAT was linked to immune and metabolic responses. Enhanced activity of the ubiquinone 

pathway in IMF suggested higher mitochondrial energy metabolism, consistent with its role in maintaining 

muscle energy homeostasis. SCAT demonstrated a greater capacity for lipid accumulation than IMF. Overall, 

ASE patterns were found to be tissue-specific, reflecting distinct metabolic and regulatory mechanisms 

between fat depots. These findings provide valuable insights into cis-regulatory control of lipid metabolism 

and identify potential genomic markers for improving beef quality. 

 

Conclusions 

This study demonstrated that allele-specific expression (ASE) patterns differ markedly between 

intramuscular (IMF) and subcutaneous (SCAT) adipose tissues in beef cattle, reflecting distinct metabolic and 

regulatory functions. IMF showed enrichment in pathways related to mitochondrial activity and energy 

metabolism, whereas SCAT was primarily associated with immune and inflammatory signaling pathways. Key 

genes such as RB1 and IFNAR1 were identified as central regulators of adipocyte differentiation and immune 

modulation, respectively, while SUGCT emerged as the only shared gene, implicating its role in lipid and 

energy homeostasis. These findings highlight the tissue-specific nature of gene regulation in bovine adipose 

depots and suggest that cis-regulatory variation contributes to differences in fat deposition and meat quality. 
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Overall, this research provides a foundational framework for future genomic studies aimed at improving beef 

quality through molecular and genetic selection strategies. 
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  ها:واژهکلید
، (ASEآلل ) یاختصاص انیب

 تیفیک کس،یپتومیترانسکر
 نگیگوشت، ماربل

در دو نوع بافت  (Allele- Specific Expression; ASEی )این پژوهش با هدف بررسی بیان آلل اختصاص
های تنظیمی تا تفاوت ،انجام شد (SCAT) و چربی زیرجلدی (IMF) عضلانیاخلچربی گاو شامل چربی د

کننده کیفیت گوشت گاو از عضلانی از عوامل کلیدی تعییناخل ها شناسایی گردد. چربی دها در این بافتژن
برای  شود.کیل میدر مراحل دیرتر رشد حیوان تش نظر لطافت، طعم و آبداری است و برخلاف چربی زیرجلدی،

نژاد دورگه  هایگاو 11تا  9های مربوط به هشت نمونه بافت از ناحیه دنده RNA-Seqهای این منظور، داده
با استفاده  هتجزیمراحل و  نداستخراج شد (PRJNA1053327)با شماره پروژه  NCBIآنگوس از پایگاه داده 

بود و در  ٪9۵ها شپردازش گردید. میانگین نرخ نگاشت خوان VEPو  HISAT2 ،GATKافزارهای از نرم
دارای  SNP 214613از میان  داخل عضلانی در بافت هزار واریانت ژنتیکی شناسایی شد. ۵8۰مجموع بیش از 

مشخص اختصاصی ژن حاوی الگوی بیان آللی  32دار شناسایی و موقعیت معنی 89۰، تعداد ASEقابلیت 
دار موقعیت معنی 1۰94تعدادASE ویژگیدارای  SNP 3۰۵996از ، زیرجلدیکه در بافت در حالی. گردید

متابولیسم  بود که در SUGCT. تنها ژن مشترک میان دو بافت، بودند مرتبطژن  21 شناخته شدند که با
 SCATافت سازی مسیرها نشان داد که در بتحلیل غنی اسیدهای چرب و تنظیم انرژی سلولی نقش دارد.

داخل عضلانی ر بافت دغالب بودند، در حالی که  Necroptosisو  JAK–STATمسیرهای ایمنی نظیر 
تر فعال Ubiquinone biosynthesisو  Hippo signalingمسیرهای مرتبط با متابولیسم انرژی از جمله 

ترتیب در به عضلانی بافت چربی داخل درRB1 و  بافت چربی زیرجلدی در IFNAR1های کلیدیژنبودند. 
های یج این مطالعه بیانگر تفاوتنتادر مجموع،  .ای داشتندتنظیم پاسخ ایمنی و تمایز آدیپوسیتی نقش برجسته

اخل و چربی د چربی زیرجلدی بیشتر در نقش محافظتی و ایمنی .ان دو نوع چربی گاوی استزیستی مهم می
های کلیدی ها و ژنکند. شناسایی این تفاوتتر عمل میفعالعضلانی در مسیرهای متابولیکی و تولید انرژی 

های تنظیم بیان ژن مؤثر بر کیفیت گوشت گاو و همچنین معرفی تر مکانیسم، جهت درک دقیقمرتبط
 .ائز اهمیت استنشانگرهای ژنتیکی بالقوه برای اصلاح و بهبود صفات مطلوب گوشت در نژادهای گوشتی، ح

 (ASE) یآلل اختصاص انیژن و ب انیب یاسهیمقا لیتحل(. 14۰۵)توماس  ،یو سادکووسک نیمحمدحس ،یزهرا؛ بناءباز ،یداشاب، غلامرضا؛ رودبار ده؛یصادق، حم ینور: استناد
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 مقدمه

ها از طریق مسیر لیپوژنز از پستانداران، چربیبافت چربی سفید نقش مهمی در تنظیم تعادل انرژی و متابولیسم بدن دارد. در 
 ,Rosen and Spiegelman) شوندمازاد انرژی سنتز و ذخیره شده و در هنگام کمبود انرژی از طریق مسیر لیپولیز تجزیه و مصرف می

 یو چربی زیرجلد (Intramuscular Adipose Tissue; IMF) عضلانیاخلدو نوع اصلی چربی سفید شامل چربی د. (2014
(Subcutaneous Adipose Tissue; SCAT)  یابندترتیب بین فیبرهای عضله اسکلتی و زیر پوست تجمع میدر گاو به (Tan et 

al., 2025) . 

یکی از عوامل  (IMF)عضلانیاخل رسوب بافت چربی د .گوشت گاو علاوه بر پروتئین، حاوی مقدار قابل توجهی چربی است
هایی چون لطافت، آبداری و طعم با ویژگی و (Green et al., 2025)محسوب می شود کننده درجه کیفیت گوشت گاو اصلی تعیین

رفته و رشد کندتری دیرتر شکل گ جلدیچربی زیر این نوع چربی برخلاف. (Yu et al., 2023) مطلوب گوشت ارتباط مستقیم دارد
از  .شودعریف میتبین فیبرهای عضله اسکلتی موجود به عنوان چربی  (IMF) یعضلان اخلد یچرب. (Pethick et al., 2006)دارد 

د و به عنوان ذخیره انرژی گاو دار بدن عملکردهای مشابهی با سایر ذخایر چربی در IMF اعتقاد بر این است کهنظر فیزیولوژیکی، 
از منظر تغذیه و بازار  د.کنکند و در مواقع افزایش تقاضای متابولیک یا تأمین ناکافی مواد مغذی، سوخت را تأمین میعمل می

کنندگان از ضایت مصرفبلکه یکی از عوامل کلیدی ر ،شودژی سلولی محسوب میعضلانی نه تنها ذخیره انراخلمصرف، چربی د
  .(Tan and Jiang, 2024) گوشت است
اشباع چندگانه، شناخت به افزایش تقاضا برای محصولات دامی با چربی کمتر و نسبت بالاتر از اسیدهای چرب غیربا توجه 

ار اسیدهای . در گاو، ترکیب و مقدای یافته استگیری و تنظیم چربی اهمیت ویژهمؤثر بر شکلسازوکارهای مولکولی و ژنتیکی 
 . (da Costa et al., 2013) ای گوشت داردارزش تغذیه چرب موجود در عضلات تأثیر مستقیمی بر کیفیت و

 .(Mannen, 2011) ای قرار داردای تحت تأثیر تعامل عوامل ژنتیکی، محیطی و تغذیهعضلهاخلالگوی توزیع و مقدار چربی د
ها(، فاکتورهای شده توسط بیان ژنزا )تنظیمهای ژنتیکی درونفرآیندهای آدیپوژنز، لیپوژنز و لیپولیز بر اثر هماهنگی میان مکانیسم

عضلانی فرآیندی اخل جا که توسعه چربی داز آن .(Taniguchi et al., 2008) شوندای کنترل میهای تغذیهریز و مؤلفهغدد درون
تجمع چربی اثرگذار های طور مستقیم بر رشد و تفاوتتواند بههای عضله اسکلتی میپیچیده و چندعاملی است، تغییرات در بیان ژن

طور کامل افت هنوز بهنده بیان ژن در این بکنبا وجود این، سازوکارهای تنظیمی دقیق کنترل ،(Roberts et al., 2015) باشد
های شناسی مولکولی بافتتر زیستامکان بررسی دقیق ، (RNA-Seq)انسکریپتومتر های اخیر در فناوریاند. پیشرفتشناخته نشده

 .چربی گاو را فراهم کرده است

نفورماتیک مولکولی مورد رویکردهای مؤثر در بیوابه عنوان یکی از  (ASE) اختصاصی در این راستا، تجزیه و تحلیل بیان آلل
های مادری و پدری در یک فرد، قادر است اثرات تنظیم گیرد. این روش با تشخیص تفاوت میزان رونویسی آللاستفاده قرار می

ین روش ا .ی کندهای عملکردی را بدون تأثیرپذیری از تنوع فردی شناسایرا آشکار سازد و واریانت cis regulatory ژن در سطح
شده ی استفاده کننده تنوع بین فردهای دامی، مانند گاو، برای درک تنظیم ژن بدون اثرات مخدوشای در گونهبه طور فزاینده

 . (Guillocheau et al., 2019)است 
ASE های مختلف معکوس شود. تواند حتی برای یک ژن در بافتمعمولاً مختص بافت است و میزان عدم تعادل آللی می

ها نشان کم در یکی از بافتگاو بیان آللی اختصاصی را دست هایاند که بخش قابل توجهی از ژنمطالعات قبلی نشان داده
 ,.Chamberlain et al) اندبوده ASE ها دارایاز ژن ٪89و همکاران، بیش از  Chamberlain که در پژوهشطوریدهند، بهمی

ای برخوردار است، چرا که این بافت مستقیماً با فرآیند از اهمیت ویژهچربی داخل عضلانی  در بافت ASE بررسی الگوهای . (2015
در نواحی ژنومی مرتبط با صفات  ASE ارایدهای SNPشدن گوشت مرتبط است. بسیاری از یای و مرمرعضلهتجمع چربی داخل

ها به لاین نوع تحلی. (de Souza et al., 2020) رآیندهای متابولیکی مؤثر باشندفتوانند در تنظیم گوشت و لاشه قرار دارند و می
رتبط ملیّ ها را مستقل از سطح کلی بیان ژن بررسی کرده و سازوکارهای عهای تنظیمی بین آللدهد تا تفاوتمحققان امکان می

 . (van Beek et al., 2023) پذیری پایین را شناسایی نمایندبا صفات پیچیده و وراثت



 1405، دوم ، شمارةو هفتمایران، دورة پنجاه  امیدعلوم  هینشر                                                                                                      338

 

طور کامل عضلانی در گاو هنوز بهاخلهای تجمع چربی زیرجلدی و دهای مولکولی مؤثر بر تفاوتبا توجه به اینکه مکانیسم
عضلانی اخلهای چربی دتهای مرتبط با بافدر ژن (ASE) یان آلل اختصاصیباند، هدف اصلی این مطالعه بررسی نشده شناخته

های کلیدی درگیر در تنظیم و شناسایی مسیرهای زیستی و ژن RNA-Seq هایو زیرجلدی گاوهای گوشتی با استفاده از داده
تر سازوکارهای تنظیم بیان ژن و یقاین مطالعه تلاشی است در جهت درک دق. های چربی بودلیسم لیپید و عملکرد سلولمتابو

 .ای علمی برای بهبود کیفیت گوشت گاو از منظر ژنتیکی و مولکولیسازی زمینهفراهم

 هامواد و روش

 RNA-Seq هایسازی نمونهها و آمادهمنشأ داده

 و چهار نمونه بافت چربی زیرجلدی (IMF) عضلانیاخلبی دهای حاصل از چهار نمونه بافت چراز دادهدر این مطالعه، 

(SCAT)  مربوط به گاوهای گوشتی دورگه آنگوس استفاده شد که از پایگاه داده ملی NCBI وژهتحت شماره پر PRJNA1053327 
تا  9های در ناحیه بین دنده Longissimus dorsi ضلهها منشأ گرفته از بخش ع. این نمونه(Tegeler et al., 2025) بازیابی گردید

های استاندارد رفاه حیوانات و با استفاده از ورالعملبودند. حیوانات شامل سه گاو نر اخته و یک گاو ماده بودند که بر اساس دست 11
ح ذب  (Texas Tech University Meat Laboratory) در آزمایشگاه گوشت دانشگاه فنی تگزاس captive bolt stunning روش

جلوگیری  RNA یببرداری در مطالعه اصلی بلافاصله پس از خروج خون و جداسازی پوست انجام گرفته بود تا از تخر. نمونهندشد
 - در دمای RNA آوری در نیتروژن مایع منجمد و تا زمان استخراجگرم وزن داشت و پس از جمع 1شود. هر نمونه بافتی حدود 

80°C  استخراجندنگهداری شد . RNA با استفاده از کیت  TRIzol Reagentخلوص گرفتام طبق دستورالعمل شرکت سازنده انج .
از طریق   RNA کیفیت و ندگیری شداندازه NanoDrop 2000 (Thermo Fisher Scientific, USA) با دستگاه RNA و کمیت

های ونه. نماستبررسی شده   Bioanalyzer 2100 (Agilent Technologies, USA) درصد و دستگاه الکتروفورز ژل آگاروز یک
. برای ندیابی انتخاب شدبرای توالی ۷بالاتر از  RNA (RIN) و شاخص یکپارچگی 1/2تا  9/1بین  A260/A280 با نسبت جذب
بر روی  RNA یابیاستفاده شد و توالی Illumina TruSeq Stranded mRNA Library Prep Kit از کیت RNA هایتهیه کتابخانه

 FASTQ فرمت های حاصل باباز انجام گرفت. دادهجفت 1۵۰با طول خوانش  paired end به روش Illumina HiSeq 2500 پلتفرم

 .یکی حاضر مورد استفاده قرار گرفتندهای بیوانفورماتدر دسترس بوده و برای تحلیل

 ها ترازی توالیهم

های معتبر و فاقد رد ارزیابی کیفی قرار گرفتند تا خوانشابتدا مو FASTQبا فرمت  RNAیابی های خام حاصل از توالیداده
، درصد بازهای مبهم و طول Phredامتیاز  های کیفیت شامل میانگینبرای مراحل بعدی شناسایی شوند. بررسی شاخص خطا

سیستماتیک هستند. در گام  خطاها دارای کیفیت بالا و حداقل انجام شد و نتایج نشان داد که نمونه FastQCافزار ها با نرمخوانش
 (Bos taurus ARS UCD2.0)نسبت به ژنوم مرجع گاوی  HISAT2ی ترازکنندهده از همشده با استفاهای پالایشبعد، خوانش

های صورت جامع بررسی و تجسم شدند تا درصد خوانشبه MultiQCترازی با ابزار های حاصل از همتراز شدند. دادههم
درصدی  9۵ترازی بیش از ی گردد. این مرحله دقت همهای پوشش ژنومی ارزیابترازی چندگانه و شاخصشده، میزان همنگاشت

 (.1 ی تحلیل را تأیید کرد )جدولها برای ادامهرا نشان داد و کیفیت مناسب داده
ها ابتدا مرتب و ایندکس شدند تا دسترسی به ، این فایلBAM هایو تولید فایل RNA-Seq هایترازی خوانشپس از هم

ها، ناشی از تکثیرهای غیرواقعی و جلوگیری از خطا در شناسایی واریانت یاریبمنظور حذف های ژنومی تسهیل گردد. بهموقعیت
ی تکراری از یک قطعه حذف شدند؛ زیرا وجود چندین نسخهگذاری و علامت Picard های تکراری با استفاده از ابزارخوانش

های هموزیگوت را افزایش داده و دقت فراخوانی واریانت را کاهش دهد. در گام بعد، امتیازهای طور مصنوعی فراوانی آللتواند بهمی
وزی شده تا اصلاح خطاهای بازآم GATK یاز بسته BaseRecalibrator کارگیری ابزاربا به (Phred scores) کیفیت بازها

احل، ی نهایی حاصل از این مرشدههای پردازشیابی تضمین گردد. دادههای توالیسیستماتیک و بهبود صحت و اختصاصیت داده
 و ار گرفتند و بستر مناسبی برای تجزیهها مورد استفاده قری فراخوانی واریانتعنوان ورودی مطمئن و استاندارد برای مرحلهبه
 ند.های ژنومی فراهم کردسایر تحلیلو  (ASE) حلیل دقیق بیان آلل اختصاصیت
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 هاواریانت فراخوانی

 صورت گرفت. GATK HaplotypeCaller (McKenna et al., 2010)های ژنتیکی با استفاده از ابزار فراخوانی واریانت
های indel و انواع (SNP) نوکلئوتیدیهای تکتیپ، قادر به شناسایی دقیق واریانتپلواافزار با الگوریتم مبتنی بر مدل هاین نرم

ر به تولید فایل نی واریانت منجکند. مرحله فراخواها را نیز فراهم میکوچک و پیچیده است و امکان تعیین حالت فازی واریانت
VCF  ها ها، امتیاز کیفیت ژنوتیپ و عمق پوشش خوانششد که اطلاعات جامع هر واریانت شامل موقعیت ژنی، نوع و شمار آلل

ابزار جانبی  و (Genome Analysis Toolkit) ۵.4.۰نسخه  GATK گیری ازسازی این فرآیند با بهرهرا در برداشت. پیاده
Picard های تکراری با دقت بالا انجام گیردهها و حذف دادانجام شد تا پردازش خوانش. 

 (ASE) شناسایی بیان آلل اختصاصی

استفاده شد. این  5.4.0 نسخه GATKی موجود در بسته ASEReadCounterاختصاصی، از ابزار منظور شناسایی بیان آللبه
صورت ها را بهتعادل در بیان آللشمارش کرده و میزان عدم هتروزیگوتهای های منتسب به هر آلل را در جایگاهابزار تعداد خوانش
ها بودند، برای تحلیل کم یکی از آللخوانش برای دست 1۰ هایی که دارای حداقلایگاهکند. در این مطالعه، تنها جکمی گزارش می

و سطح  ۵/۰با فراوانی فرضی آللی ( (Binomial testای دوجملهتعادل بیان، آزمون ظ شدند. جهت ارزیابی معناداری عدمحف
 ج،ینتا یداریپا یبررس یبرا ن،یعلاوه بر ااجرا گردید.  Pythonز اسکریپت کار گرفته شد که با استفاده ادرصد به ۵ داریمعنی

. پس از انتخاب دیگرد دیین تأدو آزمو انیم جینتا داریمعن یاعمال شد و هماهنگ هاگاهیهمان جا یبر رو زین اسکوئریآزمون کا
SNPیداخل عضلان یهر دو بافت چرب یها براداده دار،یمعن یاختصاصآلل انیب یدارا یها (IMF) یرجلدیز یو چرب (SCAT) 

  شدند. لیاستخراج و تحل

 (ASE)   اختصاصیدارای بیان آللهای ها و واریانتنویسی ژنحاشیه

انجام شد. در  Variant Effect Predictor (VEP)اختصاصی با استفاده از ابزار های دارای بیان آللنویسی واریانتفرآیند حاشیه
احتمالی و نوع  تا موقعیت ژنومی، اثر افزار داده شدعنوان ورودی به نرم( بهVCFهای حاصل از فراخوانی )این مرحله، فایل واریانت

برای تطبیق  Ensemblی ترانسکریپت تعیین شود. پایگاه داده (Bos taurus ARS UCD2.0)هر واریانت بر اساس ژنوم مرجع 
های در ادامه، ویژگی وارد تحلیل شدند. شدههای رونویسیناحیههای واقع در ا واریانتو تنه شدهای معتبر استفاده ها و ایزوفرمژن

، و اثرات احتمالی (nonsenseیا  missense ،synonymousواریانت از جمله موقعیت در اگزون یا اینترون، نوع تغییر ) عملکردی هر
 بر ساختار پروتئین استخراج گردید. 

 ASE یهاژنعملکردی  لیتحل

شناسی تحلیل هستیتدا مکمل استفاده شد. اب اختصاصی، از دو رویکرد های دارای بیان آللبرای تجزیه و تحلیل عملکرد ژن
های عملکردی، مولکولی و سلولی مرتبط با انجام شد تا دسته DAVIDگیری از بستر با بهره( Gene Ontology Analysis)ژن 
های مربوط انتخاب شد و داده Bos taurusی مورد مطالعه شناسایی شوند. در این مرحله، گونه VEPنویسیهای حاصل از حاشیهژن

منظور به (Pathway Enrichment Analysis)سازی مسیر تحلیل غنیسپس  استخراج گردید.( GO terms)به طبقات عملکردی ژن 
لیل برای دو گروه بافت چربی اجرا شد. این تح Enrichrتوسط ابزار  ASEهای شناسایی مسیرهای زیستی و متابولیکی مرتبط با ژن

. گرددها بررسی های اختصاصی مسیرهای بیولوژیکی بین آنانجام گرفت تا تفاوت (IMFداخل عضلانی)و  (SCAT)لدی زیرج
دار برای تعیین شد و فقط مسیرهای معنی  P-value< 0.05ی معناداری آماری هر مسیر با استفاده از آزمون دقیق فیشر در آستانه

با و شد  جادیا یاهنقط ای Bubbleو نمودار  Sankeyترکیبینمودار  قیراز ط جینتا تحلیل و تجسم بعدی در نظر گرفته شدند.
 آلل انیب لیو تحل هاانتیوار یاخوان، فرRNA-Seq یهامراحل پردازش داده یروند کلفلوچارت  شدند.تجسم  SRplot استفاده از
 به صورت خلاصه ارائه شده است. 1پژوهش در شکل  نیدر ا یاختصاص
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  ASE لیو تحل RNA-Seq یهاپردازش داده یمورد استفاده برا یکیوانفورماتیب نیاز پاپلا کیشمات ینما. 1شکل 

Figure 1. Schematic view of the bioinformatics pipeline used for RNA-Seq data processing and ASE analysis. 

 

 نتایج

 هاترازی خوانشیابی و همآمار توالی

 هشت نمونه بافت چربی زیرجلدی برای Illumina HiSeq 2500 شده با پلتفرممیلیارد خوانش جفت 28۰مطالعه، حدود در این 

(SCAT)   داخل عضلانیو چربی (IMF) ابها پس از ارزیابی . کیفیت خوانشندتولید شد FastQC و MultiQC  در سطح مطلوب
  Bos taurus ARS UCD2.0نسبت به ژنوم مرجع  HISAT2 با استفاده ازترازی نرخ هم(.  Phred > 30 میانگین) قرار داشت

 (.1 )جدولها است برداری دادهدهنده دقت بالا در نقشهبود که نشاندرصد  9/9۵ میانگین طور به
 

 بر روی ژنوم مرجع گاو یرجلدینمونه ز 4و  یعضلان ینمونه چرب 4 یابینقشهدرصد  .1جدول
Table 1. Mapping percentage of 4 muscle fat samples and 4 subcutaneous fat samples on the bovine reference genome  

 )درصد( همترازی نرخ نام نمونه ردیف
1 SRR27227895)96.3 )زیرجلدی 

2 SRR27227899)95.4 )زیرجلدی 
3 SRR27227902)96.6 )زیرجلدی 
4 SRR27227905)96.2 )زیرجلدی 
5 SRR2722789794.4 (عضلانی اخل)د 
6 SRR2722789896.4 (عضلانیاخل )د 
7 SRR2722790195.9 (عضلانیاخل )د 
8 SRR2722790496.5 (عضلانیاخل )د 

 

 ASE های دارایSNP ها و شناساییفراخوانی واریانت

. ندشناسایی شد داخل عضلانی در بافت SNP جایگاه  582,999 مجموع در ، GATK HaplotypeCallerبا استفاده از ابزار
دارای ویژگی بیان آلل اختصاصی بودند.  SNP 214,613 تعداد، از این ASEReadCounter پس از فیلترهای کیفی و بررسی با
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و  بافت چربی داخل عضلانی دار درمعنیSNP  890 انتخاب به منجر( ۵/۰ نسبت ،P< 0.05 ؛Binomial test ) ایآزمون دوجمله
1094  SNP های هتروزیگوت با عملکردواریانتیابی مکانشد. توزیع  بافت چربی زیرجلدی دار درمعنی ASE 

 . دهدمی نشان بافت دو میان را متناظر اما ،پراکنده الگوی و است شده داده نمایش 2 و 1 شکل در گاو هایکروموزوم روی بر 

 
 بافت چربی داخل عضلانی یها برادار در سراسر کروموزومیمعن گوتیهتروز یهاSNP عیتوز. 1شکل

Figure 2. Distribution of significant heterozygous SNPs across chromosomes for intramuscular adipose tissue 
 

        
  یرجلدیز یچرببافت  یها براکروموزومدار در سراسر یمعن گوتیهتروز یهاSNP عیتوز .2شکل

Figure 3. Distribution of significant heterozygous SNPs across chromosomes for subcutaneous adipose tissue 

 
 (SCAT)  زیرجلدیو  (IMF) عضلانیاخل های بافت چربی دشده در نمونهشناسایی (ASE) بیان آلل اختصاصیبا های SNPها وواریانت .2جدول

Table 2. Variants and SNPs with allele-specific expression (ASE) identified in intramuscular (IMF) and subcutaneous 

adipose tissue (SCAT) samples 
ها snpتعداد  ASEهای Snpتعداد

 بعد از فیلتر

های snpکل 

 شناسایی شده

همه 

 هاواریانت

 ردیف نام نمونه

56345 156794 157599 232380 SRR27227897اخل )د
 (عضلانی

1 

36291 107404 107958 165942 SRR27227898اخل )د

 (عضلانی

2 

58851 153363 154141 217384 SRR27227901اخل عضلانی )د

) 

3 

63126 162406 163301 238840 SRR27227904اخل )د
 (عضلانی

4 

75061 188466 189585 260013 SRR272278955 (یرجلدی)ز 

94412 239816 241055 327582 SRR272278996 (یرجلدی)ز 

68682 174364 175185 254142 SRR272279027 (یرجلدی)ز 

67841 168225 169039 243812 SRR272279058 (یرجلدی)ز 
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 های دارای بیان آلل اختصاصینویسی و شناسایی ژنحاشیه

هایی بررسی شدند که در نویسی قرار گرفتند. در این مرحله تنها واریانتمورد حاشیه آلل اختصاصیدار بیان های معنیواریانت
ژن  32نویسی منجر به شناسایی یهها مشخص گردد. نتایج حاشها با بیان ژنشده قرار داشتند تا ارتباط مستقیم آننواحی رونویسی

 .(3جدول) شد (SCAT) ژن در بافت چربی زیرجلدی 21و  (IMF) داخل عضلانیدارای بیان آلل اختصاصی در بافت چربی 
 نیاخل عضلاهای شناسایی شده برای بافت چربی زیرجلدی و د. لیست ژن3جدول

Table 3. List of genes identified for subcutaneous and intramuscular adipose tissue 
 شده ییشناسا یاختصاص انیب یدارا یهاژن ستیل گروه های مورد مقایسه ردیف

 ,TLNRD1, FHIT, SUGCT, SYNE1, COL18A1, BBS4, RMDN2, LHFPL6 عضلانی اخلد یبافت چرب 1

MLLT10, XKR4, COQ5, NTRK3, GSG1L, SORCS3, SCART1, GABPA, ATP5PF, 
NTN1, PPP2R5C, DLG2, GRIK3, FXR1, HRH2, RB1, CUL2, PMP2, CCDC102B, 

TVP23A, NOLC1, SGCZ, CTNNA3, GALNTL6. 

 
 ,IFNGR2, ZNF623, MAPK15, NR3C2, MAGI2, WWC1, CDC14B, IFNAR1 یجلد ریز یبافت چرب 2

SV2C, SLC9A2, ANKFN1, ENC1, ULK4, BAZ1B, SUGCT, TNFSF10, ANKEF1, TG, 
SLA, UNC13A, HBS1L. 

 
ی آنزیمی (. این ژن کدکننده3 مشترک است )شکلفت میان هر دو نوع با SUGCT ی دو گروه نشان داد که تنها ژنمقایسه

نقش دارد و در عین حال در CoA میتوکندریایی است که در مسیر کاتابولیسم تریپتوفان و لیزین با تبدیل گلوتارات به گلوتاریل
تواند بیانگر نقش که می؛ عاملی (Niska-Blakie et al., 2020) انرژی سلولی و تعادل لیپید نیز مشارکت دارد یتنظیم هموستاز

 .سازگاری متابولیکی این ژن در عملکرد هر دو نوع بافت چربی باشد

 
  یرجلدیز عضلانی وداخل ی چرب یهادر بافت شدهییشناسا یهاژن یاسهینمودار ون مقا. 3شکل

Figure 3. Venn diagram comparing genes identified in intramuscular and subcutaneous adipose tissues 

 

 سازی مسیرهای زیستیتحلیل عملکردی و غنی

(، الگوهای متفاوتی از مسیرهای ۵ و 4 )شکل یستیز سازی مسیرهایتحلیل عملکردی و غنیبر اساس نتایج حاصل از 

بنیادی در نقش مشاهده شد که بیانگر تفاوت ( IMFداخل عضلانی )و چربی  (SCAT)مولکولی در دو نوع بافت چربی زیرجلدی 
، مسیرهای غالب با فرآیندهای ایمنی و دفاع سلولی مرتبط بودند؛ از جمله بافت چربی زیرجلدی ها است. درفیزیولوژیک این بافت

در  IFNAR1 های التهابی و ایمنی نقش دارند. حضور ژنکه در تنظیم پاسخ Necroptosisو  JAK–STAT signalingمسیرهای 
های چربی بوده و احتمالاً با کنترل ایمنی، وزن شدن محور اینترفرونی در سلولی فعالدهندهمسیرها نشانای از این بخش عمده

عملکردی محافظتی و ها حاکی از آن است که چربی زیرجلدی در گاو بیشتر بدن و تنظیم تحمل گلوکز در ارتباط است. این یافته



      343        اندیگرو  صادق ینور /...و یعضلانداخل یچرب یدر بافت ها  (ASE)یآلل اختصاص انیژن و ب انیب یاسهیمقا لیتحل (پژوهشی –)علمی 

 

 

 Ubiquinone and otherو  pathwayمسیرهای غالب شامل  عضلانیچربی داخل در مقابل، در  ایمونولوژیک دارد.

terpenoid-quinone biosynthesis ژن هستند. حضور بودند که به فرآیندهای متابولیسم انرژی و رشد سلولی مربوط RB1  در

تواند ظرفیت تجمع آن می ای که کاهش بیانگونهها دارد؛ بهسلولی و تمایز آدیپوسیت این مسیرها نقش کلیدی در تنظیم چرخه
داخل عضلانی اکسیداتیو است که در چربی  میتوکندری و متابولیسم کینون بیانگر افزایش فعالیتچربی را محدود سازد. مسیر یوبی

دهد نشان می ۵ و 4های تحلیل شکل و ، نتایج تجزیهبه طور کلی شود.ی لیپید میموجب مصرف بیشتر انرژی و کاهش ذخیره
در مسیرهای داخل عضلانی که چربی و حفاظت بافتی است، در حالی التهابی فت چربی زیرجلدی بیشتر درگیر مسیرهای ایمنیکه با

تواند یکی از عوامل کلیدی در تفاوت ترکیب اسیدهای چرب، حساسیت تر است. این تمایز عملکردی میزا فعالمتابولیکی و انرژی
 ختلف چربی گاو باشد.انسولینی و کیفیت گوشت بین مناطق م

 
یرجلدیز یچرب ی بافتبرا یستیز یرهایها و مسژن نیارتباط ب .4شکل  

Figure 4. Relationship between genes and biological pathways for subcutaneous adipose tissue 
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اخل عضلانید یچرببافت  یبرا یستیز یرهایها و مسژن نیارتباط ب .5شکل  

Figure 5. Relationship between genes and biological pathways for intramuscular adipose tissue 

 

 بحث
های مهم تنظیم ژنتیکی، در عنوان یکی از مکانیسمبه (ASE) اختصاصی دهد که بیان آللنتایج این مطالعه نشان می

های حاصل از های اخیر، گسترش دادهگیری صفات پیچیده و ایجاد تنوع فنوتیپی میان موجودات نقش اساسی دارد. در سالشکل
RNA-Seq دل آللی در بیان ژن تری از سهم تنوع ژنتیکی در ایجاد عدم تعاها، امکان بررسی دقیقدر افراد متعدد و انواع بافت

در ترانسکریپتوم و بافت ویژه بر وجود اختلافات  نیز مطالعه حاضرهای یافته. (Cleary and Seoighe, 2021)فراهم کرده است 
 Ubiquinone and other ریمس یشدگیغن ان،یم نیدر ا. و زیرجلدی تأکید دارد داخل عضلانیهای چربی عملکرد سلول

terpenoid-quinone biosynthesis نونیکیوبی دیکه با تول ریمس نیقابل توجه است. ا داخل عضلانی یدر بافت چرب (CoQ )
 شیدارد. افزا ویداتیساک سمیو متابول ییایتوکندریم تیفعال شیانتقال الکترون و افزا رهیدر عملکرد زنج یمرتبط است، نقش محور

 یحفظ عملکرد عضلان یبرا شتریب یاز مصرف انرژ یبازتاب تواندیم داخل عضلانی یدر چرب ریمس نیمربوط به ا یهاژن انیب
از  یکیاحتمالاً  ریمس نیا ن،یهمراه است. بنابرا دیپیل یسازرهیبه ذخ لیو کاهش تما پوژنزیکه اغلب با کاهش ل یندیباشد؛ فرآ

 نونیکیوبی .(Agrawal et al., 2017) شودیمحسوب م داخل عضلانی یو رسوب چرب نگیماربل لیعوامل محدودکننده در تشک
 Iهای کمپلکسو انتقال الکترون از  کندیعمل م یتوکندریانتقال الکترون م رهیدر زنج یدیمولکول کل کیعنوان ( بهQ می)کوآنز

 شیاست. افزا یضرور ویداتیاکس ونیلاسیفسفور ریدر مس ATP دیتول یکه برا یندیفرآ کند؛یم لیرا تسه IIIبه کمپلکس  IIو 
شود. کارآمدتر شدن  ATP دیتول شیموجب افزا جهیانتقال الکترون را بهبود بخشد و در نت ییکارا تواندیم نونیکیوبیسطح 
همچنین  .(Gvozdjáková et al., 2020) دهدیرا کاهش م یدر قالب چرب یانرژ رهیسلول به ذخ ازیطور بالقوه نبه ،یانرژ سمیمتابول

رزورسیلیک -ص، تیمار با بتاطور خاتواند بر بافت چربی سفید اثر بگذارد. بهکینون میاند که تغییر در بیوسنتز یوبیمطالعات نشان داده
ها را در موش بافت چربی سفید شود، اندازه و مقدارمی Q که موجب کاهش یک متابولیت میانی در مسیر کوآنزیم (β-RA) اسید

کینون یوبیاین شواهد بر اهمیت تنظیم مسیر . دهد. این اثر با مهار آدیپوژنز و تغییرات متابولیکی میتوکندری مرتبط استکاهش می
 یهموستاز یاتیح کنندهمیتنظ کی Hippo نگیگنالیس ریمس .(Hidalgo-Gutiérrez et al., 2021)د کندر متابولیسم چربی تأکید می

 پویه ریمس. (Wang et al., 2015) گذاردیم ریبافت تأث یآپوپتوز و حفظ کل ،یسلول ریاست که بر تکث هاتیپوسیآد زیو تما یانرژ
 تیپوسیآد تیهو فیباعث تضع یدر چاق ریمس نیمهار ا .دارد یبافت چرب بروزیف جادیو ا هاتیپوسیآد یریپذدر انعطاف ینقش مهم

شده و پس از  ییززدایتما توانندیم Lats1/2فاقد  یهاتیپوسیآد ن،ی. همچنشودیم یسلولخارج کسیماتر یبازساز شیو افزا
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را  کیبروتیف یها، پاسخSMAD2کردن  داریبا پا زین TAZو  YAP یشوند. فاکتورها لیتبد بروبلاستیوفیبه م TGFβ کیتحر
را بهبود  کیمتابول تیرا کاهش داده و وضع یچرب بروزیف تواندیم یچاق یهادر مدل YAP/TAZ. در مجموع، مهار کنندیم تیتقو

 نیتوکیس کیاست که توسط تحر یشده تکاملحفاظت نگیگنالیس ریمس کی JAK-STAT ریمس .(Shen et al., 2022) بخشد
 یراتییتغ جادیبه هسته منتقل شوند و باعث ا یسلول یغشا قیتا از طر سازدیرا قادر م یخارج سلول یهاگنالیو س شودیفعال م
 میو آپوپتوز را تنظ زیمهاجرت، تما ر،یاز جمله تکث یمتنوع یسلول یعملکردها JAK-STAT نگیگنالیشوند. س DNA یسیدر رونو

 Xue et) دارد یمنیا ستمیدر عملکرد س یمهم یمینقش تنظ نیهمچن JAK-STAT نگیگنالیاست که س نی. نکته مهم اکندیم

al., 2023) .توسط فاکتور نکروز تومور  تواندیاست که م شدهیزیرنکروز برنامه ینکروپتوز نوع ریمس(TNF )شود و ارتباط  جادیا
. کندیم کیرا تحر یمرگ سلول یرهایمس TNF-α. (Koehler et al., 2024) و آپوپتوز دارد یمنیا یهابا پاسخ یکینزد
مانند آپوپتوز و  ،یچرب یهارا در سلول یتوکندریمرتبط با م یمرگ سلول یرهای، مسTNF-αاز جمله  ،یالتهاب یهانیتوکیس

 .(Hertzel et al., 2022) کنندینکروپتوز، فعال م
 یبرا یبالاتر لیسپتان یدارا داخل عضلانی یبا چرب سهیدر مقا یرجلدیز یکه چرب دهندمینشان  نیشیشواهد پ نیهمچن

 نیا. (Chakrabarty and Romans, 1972) شده است دییتأ زین یریو ش یگوشت یکه در گاوها یاست؛ موضوع دیپیتجمع ل
گوشت دوچندان  تیفیک و یمؤثر بر رسوب چرب یمولکول یرا در درک سازوکارها ASE یالگوها یبررس تیاهم ،یبافت یهاتفاوت

  .کندیم
که این موضوع بر ( 4)شکل توجهی از مسیرهای زیستی شناسایی شددر تعداد قابل  IFNAR1ژندر بافت چربی زیرجلدی، 

سازی صحیح مسیر برای فعال IFNAR1واحد  بعدی آن در تنظیم عملکرد سلولی تأکید دارد. پالمیتویلاسیون زیر نقش چند
JAK/STAT  پس از تحریک با اینترفرون α  تواند پاسخ ژنی وابسته به اینترفرون را میضروری است و اختلال در این فرایند

ها در اینترفرون I دهی نوعدهند که سیگنالاز سوی دیگر، شواهد جدید نشان می .(Claudinon et al., 2009) مختل کند
تواند در تنظیم متابولیسم، کنترل وزن بدن و بهبود یا تضعیف ها و بافت چربی نقشی فراتر از پاسخ ایمنی داشته و میآدیپوسیت

ختلال در فرایند پالمیتویلاسیون یا اIFNAR1 ، تغییرات در بیانبر این اساس (Adolph et al., 2017) آفرینی کندتحمل گلوکز نقش
و متابولیک را تحت تأثیر  التهابی-طور همزمان مسیرهای ایمنیگاو تأثیرگذار باشد و به آن ممکن است در بافت چربی زیرجلدی

 د.قرار ده
ها در ز سایر ژنبیش ا داخل عضلانیدر بافت چربی  RB1  ( Retinoblastoma) نشان داد که ژن حاضر مطالعههای یافته

گر تومور کلاسیک شناخته عنوان یک سرکوبکه به RB1(. ۵)شکل ها درگیر استمسیرهای مرتبط با تمایز و عملکرد آدیپوسیت
  RB1 اش در تنظیم چرخه سلولی، در فرآیند آدیپوژنز نیز عملکرد کلیدی دارد. در بافت چربی،شده شود، علاوه بر نقش شناختهمی

سازی لیپید نیک و افزایش ظرفیت ذخیرهژهای آدیپویان ژنبموجب تحریک   PPARγو   C/EBPاکتیویتورهایسازی ترانسبا فعال
چربی شده و در نهایت های پیشتواند منجر به اختلال در تمایز سلولمیRB1 اند که کاهش بیانشود. شواهد پیشین نشان دادهمی

از سوی دیگر، گزارش  .(Moreno-Navarrete et al., 2013)همراه داشته باشد ای انباشت چربی را بهها برکاهش توانایی سلول
های چربی زیرجلدی دارند که تری نسبت به سلولدر گاوهای بالغ اندازه کوچک داخل عضلانیهای چربی شده است که سلول

 RB1یمیالگو با نقش تنظ نیا یزمانهم .(Tan et al., 2025) ها استن سلولدهنده رشد کندتر یا بلوغ کمتر ایاین موضوع نشان
 یکیباشد و احتمالاً  پوژنزیدآ یرهایدر مس یکیژنت راتییبه تغ داخل عضلانی یبافت چرب شتریب تیحساس دهندهحیتوض تواندیم

 .شودیدو بافت محسوب م نیا نیب نگیماربل لیو تشک دیپیل رهیذخ تیاز عوامل مؤثر بر تفاوت در ظرف
ژن که کدکننده  نیاست. ا SUGCTدو بافت  انینشان داد که تنها ژن مشترک م شدهییشناسا یهاژن یاسهیمقا لیتحل 
 میتنظ قیو از طر کندیم فاینقش ا نیزیو ل پتوفانیمربوط به تر یکیمتابول یرهایدر مس باشد،یترانسفراز م CoA-لیگلوتار مآنزی

 SUGCTاند که نشان داده یمؤثر است. شواهد پژوهش دیپیل سمیمتابول میو تنظ یسلول یانرژ یسطح گلوتارات، در حفظ هموستاز
در مدل  SUGCTمثال، گزارش شده است که حذف  یدارد. برا یدینقش کل یسلول یچرب و تعادل انرژ یدهایاس سمیدر متابول

مشابه  پیفنوت کیروده و ظهور  ومیکروبیم بیرکت رییتغ ه،یدر کل نیتیکارنلیو آس دیپیل سمیموش موجب بروز اختلال در متابول
گلوتارات متمرکز  یبر رو SUGCT میمستق یمیآنز تی. اگرچه فعالگرددیو کبد مشخص م هیدر کل دیپیکه با تجمع ل شودیم یچاق
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 میتنظ یرهایژن در مس نای ترگسترده نقشدهنده نشان ،ینیتیکارنلیآس باتیو ترک دیپیل سمیشده بر متابول است، اما اثرات مشاهده
 .(Niska-Blakie et al., 2020)است  یسلول یانرژ

 یرجلدیز یبدر بافت چر MAPK15و ژن  یعضلانداخل یدر بافت چرب COL18A1و  XKR4 یها، ژنحاضر مطالعهدر 
 دیپیل سمیمرتبط با متابول یندهایو فرا یجمع چربتبا  میشدند که ارتباط مستق ییشناسا یاختصاصآلل انیب یدارا یهاعنوان ژنبه
رشد /وراکمصرف خ ای یربچمانند ضخامت  یرا با صفات XKR4به  کینزد یکیژنت یهادر گاو، ارتباط GWAS یهاگزارش .شتنددا

 de Las Heras-Saldana)تمرتبط اس پشت یو چرب گلوتئال یژن با ضخامت چرب نیگزارش شده است که ا نیهمچناند؛ ذکر کرده

et al., 2019).  ظهورASE یدیپیل عیه بر توزکباشد  یمیتنظ زمیمکان کی انگرینما تواندیم چربی داخل عضلانی ژن در نیدر ا 
نشان  یمولکول شواهد .شودیم نگیماربل یپیفنوت یهاموجب تفاوت یآلل انیب میکه از راه تنظ یجهت یعنی، گذاردیدر عضله اثر م

چربی در  COL18A1در  ASEبگذارند.  ریتأث یو انباشت چرب تیپوسیبر تعداد آد توانندیم XVIIIکلاژن  یهازوفرمیا دهدیم
 یو بقا/مرگ سلول زیتما تواندیاست که م یمحل ECM (extracellular matrix) طیدر مح راتییتغ دهندهدینو داخل عضلانی

  .(Aikio et al., 2014) گذارداثر ب یداخل بافت عضلان یچرب عیتوز یبر الگو جهنتی در وکند  لیدداخل عضله را تع یهاتیپوسیآد
ERK7 (MAPK15) که  یدارد. هنگام دیپیو نقش بازدارنده در انباشت لاست  رمعمولیغ نازیک کیERK7 زانیم ،شود حذف 

 تواندیم MAPK15ت که بدان معناس نیا .شوندیم لیتشک یشتریب یو قطرات چرب ابدییم شیافزا یدر بافت چرب دیریسیگلیتر
در  دیپیاز حد ل شیتجمع ب یجلو ERK7 تیفعال ،یعاد طیدر شرررا یعنیعمل کند،  یچرب رهیذخ یکننده منفکنترل کیعنوان به

 لیگاو تحل یرجلدیز یدر بافت چرب .(Hasygar et al., 2021) مهم است یانرژ یهموستاز یکه برا رد،یگیرا م یچرب یهاسلول
 ی( و غشاcytoplasm) توپلاسمیس یهاها در بخشتجمع ژن نیشترینشان داد که ب Cellular Component یدر رده یسازیغن
  .(Ashburner et al., 2000) شودی( مشاهده مsynaptic vesicle membrane) یناپسیس یهاکولیوز

 گیری کلی نتیجه
 یعضلانداخل یچرب یهابافت انیم یمولکول یهادر تفاوت ینقش مهم یاختصاصآلل انیپژوهش نشان داد که ب نیا یهاافتهی

 یرهایو مس یژنوم یهالیباشد. تحل گوشت تیفیو ک یکیمتابول یدر الگوها یاکنندهنییعامل تع تواندیگاو دارد و م یرجلدیو ز
 یعضلانداخل یچرب کهیلقرار دارد، در حا یو التهاب یمنیا یرهایمس ریعمدتاً تحت تأث یرجلدیز ینشان دادند که چرب یستیز
 RB1 ،IFNAR1مانند  یدیکل یهاژن ییاست. شناسا ریدرگ ییایتوکندریم تیو فعال یانرژ سمیمرتبط با متابول یرهایبا مس شتریب

 زیو تما دیپیل یسازرهیذخ تیدو بافت است که بر ظرف ردر ه زیمتما یمیتنظ یهاسمیوجود مکان انگریب SUGCTو ژن مشترک 
و  نگیمرتبط با ماربل یپینوع فنوتاز ت یمنشأ بخش تواندیم ASE یشده در الگوها مشاهده یها. تفاوتگذارندیاثر م هاتیپوسیآد
 یکیژنت میر تنظدرک بهت یرا برا یدیجد یرهایمطالعه مس نیا جینتا ،یباشد. به طور کل یگوشت یگوشت در گاوها تیفیک

 .کندیارائه م یدر صنعت گاودار یکیو بهبود انتخاب ژنت یچرب یهابافت
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