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اثر کمپلکس ژنی اسپلایسوزوم در مرحله انتقال 
از تخمگذاری به کرچی از طریق پروفایل 
ترانسکریپتومی هیپوفیز بوقلمون مادر

bb

چکيد‌ه 

اسپلایسووزم یک کمپلکس بزرگ ریبونوکلئوپروتئینی است، که فرآیند پیرایش ‌mRNAی پیش ساز را در سلول‌های یوکاریوتی هدایت 
می‌کند. در مطالعه حاضر پروفایل ترانسکریپتوم هیپوفیز بوقلمون مادر تجاری از نژاد بیوتی طی مراحل تخم‌گذاری و کرچی مورد بررسی 
قرار گرفت. تعداد 334 ژن با بیان متفاوت بین دو گروه تشخیص داده شد، که 229 ژن دارای بیان زیاد و 105 ژن دارای بیان کم در 
گروه تخم‌گذار در مقایسه با گروه کرچ مشاهده شد. در این مطالعه نتایج تجزیه و تحلیل هستی‌شناسی و KEGG نشان داد که ژن‌های 
مسیر اسپلایسوزوم نقش موثری در مرحله انتقال از تخم‌گذاری به کرچی بوقلمون‌ها داشتند )P>0/05(. علاوه بر این در مسیر انتقال یون 
کلسیم در بخش عملکرد مولکولی، فرآیند پیرایش باعث فعال‌شدن و ایجاد ایزوفرم‌های مختلف ژن مربوط به کلسیم –کالمادولین وابسته 
به پروتئین کیناز دو آلفا شد، که نقش مهمی در سیستم نوروترانسمیتری و هورمونی دارد. در این مطالعه نشان داده شد که، ژن‌های 
SNRPD1، SNRPF و SNRPA1 مربوط به کمپلکس اسپلایسوزوم برای ساخت فولیکول‌ها و باروری ضروری هستند. ژن HSPA8 نیز که 

در بوقلمون‌های تخم‌گذار نسبت به کرچ بیان کمتری داشت، در اتوفاژی و تخریب فولیکول‌ها در بوقلمون‌های کرچ نقش داشت.
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The spliceosome is a large ribonucleoprotein complex that guides pre-mRNA splicing in eukaryotic cells. In this re-
search, pituitary transcriptome profile of commercial breeder turkey of BUT breed was studied during the laying and 
broodiness phases. A total of 334 differentially expressed genes during egg-laying phases and brooding phases were 
identified. There were 229 upregulated and 104 downregulated at egg-laying phases compared with brooding phases. 
In the present study results of both GO and KEGG analysis suggested that the genes in the spliceosome complex are 
critical in the transition from the egg-laying to brooding phase turkeys. In addition, in the calcium ion transport in the 
biological process, splicing activates and creates various isoforms of the calcium/calmodulin alpha, which plays an 
important role in the neurotransmitter and hormonal systems of turkeys. In this study it was revealed that SNRPD1, 
SNRPF and SNRPA1/U2A in spliceosome complex were essential for folliculogenesis and fertility. HSPA8 was
significantly down-regulated at laying turkeys compared with broodiness turkeys was involved in autophagy and fol-
licular regression in broody turkey.
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مقدمه
می‌شوند  بیان  پیش‌ساز  ‌mRNAهای  شکل  به  یوکاریوتی  ژن‌های  بیشتر 
)pre-mRNAs(، که توسط فرآیند پیرایش به mRNA بالغ تبدیل می‌گردند. 
پیرایش یک مرحله اساسی بیان ژن است که در آن توالی‌های غیرکدکننده 
)اینترون‌ها( حذف می‌شوند، سپس توالی‌های کدکننده )اگزون‌ها( به هم 
متصل می‌شوند )2، 14، 15(. برخی از اگزون‌ها دائما در پیرایش حضور 
pre-( پیش‌ساز   mRNA یک  از  شده  تولید   mRNA هر  در  یعنی  دارند 

یوکاریوت‌های  در  رایج  بطور  جایگزینی  پیرایش  دارند.  وجود   )mRNA
پیشرفته‌تر اتفاق می‌افتد و به همین دلیل میزان پیچیدگی آن‌ها به دلیل 
افزایش تعداد پروتئین‌های بیان‌شده منحصر به فرد از یک ژن خاص بیشتر 
اسپلایسوزوم  توسط  پیش‌ساز   mRNA هسته‌ای  پیرایش   .)13( می‌شود 
بزرگ چند  کمپلکس  یک  اسپلایسوزوم  کاتالیز می‌شود.   )Spliceosome(
 )snRNPs( کوچک  هسته‌ای  ریبونوکلئوپروتئین‌های  شامل  دالتونی  مگا 
 .)21( دارند  نقش  ساز  پیش   mRNA از  اینترون‌ها  حذف  در  که  بوده 
این کمپلکس ساختار پویایی است، که ابزار پیرایش را در اختیار دارد و 

علاوه بر دقت عمل دارای انعطاف‌پذیری نیز می‌باشد. دو اسپلایسوزوم 
منحصر به فرد در بیشتر یوکاریوت‌ها وجود دارند: اسپلایسوزوم وابسته 
به U2 که شامل ‌snRNPهای U1، U2، U4/U6 و U5 است و عمل حذف 
اینترون‌های نوع U2 را کاتالیز می‌کند، و به اسپلایسوزوم اصلی معروف 
U11، U12، U4atac و  ‌snRNPهای  است. اسپلایسووزم نوع نادر شامل 
U6atac هستند و با فراوانی کمتر فقط در یک زیرمجموعه از یوکاریوت‌ها 
وجود دارد )‌snRNP .)22ها دارای تعدادی پروتئین مشخص هستند که 
به دو گروه تقسیم می‌شوند، گروه اول شامل ‌snRNPها با پروتئین‌های 
mRNA پیش‌ساز هستند و گروه  پیرایش  اختصاصی که احتمالا مسوول 
معروف   sm به  که  مشترک  پروتئین‌های  با  ‌snRNPها  به  مربوط  دوم 
هستند، و در همه ریبونوکلئوپروتئین‌های هسته‌ای‌کوچک وجود دارند 
از  مورد  هشت  حداقل  هستند.  ضروری  آن‌ها  اجزای  ساخت  برای  و 
شده‌اند  یافت  سلول‌ها  در   )B'، B، D1، D2، D3، E، F، G( ‌snRNPها 
و  از سرین  غنی  عضوهای  شامل  پیرایش  تنظیم‌کننده  فاکتورهای   .)18(
آرژنین و اجزای ریبونوکلئوپروتئین هتروژن )hnRNP( هستند )13، 18(. 
فرآیند پیرایش نقش مهمی در کنترل بیان بسیاری از ژن‌ها )مانند ژن‌های 
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دخیل در چرخه سلولی، سیگنال انتقال، آنژیوژنسیز و آپوپتوزیس( دارد 
از  پیرایش ژنی نه تنها در سطح مولکولی اهمیت دارد بلکه   .)22 ،20(
نظر پزشکی نیز حائز اهمیت است. پیرایش و اتصالات نابجا باعث بروز 
بسیاری از بیماری‌ها شده یا در شدت بروز آنها دخالت دارند )22(. یکی 
از مسیرهای متابولیکی غنی‌شده در بافت‌های سرطانی مربوط به شبکه 
اسپلایسوزوم و ژن‌های دخیل در آن می‌باشد )9، 10(. بررسی‌‌ها نشان 
است،  دیده شده  بنیادی  سلول‌های  در  وفور  به  اسپلایسوزوم  که،  داده 
این  در   SNRPD1 و   SNRPA1 از جمله  شبکه  این  ژن‌های  رونویسی  و 
بافت‌ها بطور معنی‌دار افزایش یافته است )10(. بررسی‌ها نشان داده که 
در شرایط مختلف محیطی یا وقوع یک صفت خاص در پرنده‌ها پیرایش 
غده  در  ژن  بیان  تفاوت  آنالیز  نمونه  عنوان  به  دارد.  مهمی  نقش  ژنی 
تیروئید پرنده‌هایی که تحت تاثیر استرس سرمایی قرار گرفته‌اند پیرایش 
جایگزینی قابل قبولی را بین دو گروه نشان داد، به طوری که ایزوفرم‌های 
خاصی مثل TPO در اثر خاموشی اگزون‌های شماره چهار و پنج در شرایط 
استرس سرمایی در پرنده‌ها فعال شد )25(. مقایسه بافت فولیکول غازها 
در دوره‌ی کرچی و تخمگذاری نشان داد، که اسپلایسوزوم در تمام مراحل 
تکامل فولیکول‌های زرد کوچک تا فولیکول‌های بزرگ نقش موثری دارد 
تعیین  و  گنادها  شکل‌گیری  در  گونه‌ها  برخی  در  پیرایش  فرآیند   .)12(
ترانسکریپتوم  بررسی  مطالعه  این  در   .)14( دارد  نقش  نیز  جنسیت 
کرچی  و  تخم‌گذاری  مرحله  دو  در  تجاری  نژاد  بوقلمون‌های  هیپوفیز 
RNA انجام گرفت. علاوه بر این تفاوت بیان ژن‌های  توسط توالی‌یابی 
دخیل در مسیر اسپلایسوزوم و نقش آن‌ها در دو مرحله از چرخه تولید 
مثلی با هدف به دست آوردن نقش ژن‌های موثر جدید در رفتار تولید 

مثلی بررسی شد.

مواد و روش‌ها
پرنده‌های مورد آزمایش و نمونه‌گیری

مادر  بوقلمون‌های  از  ترانسکریپتوم،  آنالیز  منظور  به  مطالعه  این  در 
گوشتی نژاد بیوتی )But( شرکت آویاژن انگلستان استفاده شد. دوره‌ی 
پرورش این پرنده با جیره پیشنهادی و تحت شرایط مدیریتی کاملا کنترل 
شده انجام گرفت. یکی از نکات مورد توجه در مزارع بوقلمون بررسی 

صفت کرچی است. به صورت عملی مدیریت کرچی از هفته دوم تولید 
آغاز می‌شود، برای این منظور روش‌های متفاوتی وجود دارد که ما در 
گله حاضر طبق توصیه شرکت آویاژن از روش رنگ کردن و انتخاب پرنده 
)Paint and Take( استفاده نمودیم. در نهایت در سن 56 هفتگی تعداد 12 
پرنده انتخاب شد، که شش عدد کاملا کرچ و شش عدد تخمگذار بودند و 
همه برای نمونه‌گیری به کشتارگاه انتقال داده شدند. کشتار پرنده‌ها به 
صورت انفرادی انجام شد، و هیپوفیز پرنده‌ها تحت شرایط کنترل شده و 

در کوتاه‌ترین زمان ممکن جدا شدند و به فریزر 80- انتقال پیدا کردند.

استخراج RNA و توالی‌یابی
انجام  ترایزول طبق دستورالعمل شرکت سازنده  RNA توسط  استخراج 
و  درآپ  نانو  دستگاه  توسط  استخراجی   RNA کیفیت  و  کمیت  شد. 
الکتروفورز سنجیده شد. پس از اطمینان از کیفیت RNA استخراج شده 
شش نمونه RNA مختلف با غلظت یکسان از هر گروه از بوقلمون‌های 
ادغام شده  نمونه  سه  نهایت  در  و  شدند  ادغام  هم  با  تخمگذار  و  کرچ 
دو  توالی‌یابی  سپس  شد.  آماده  نمونه(،  شش  مجموع  )در  گروه  هر  از 
طرفه برای حدود 30 میلیون خوانش 150 جفت بازی )به ازای هر نمونه( 
روی پلتفرم Illumina HiSeq 2500 انجام گرفت. کنترل کیفیت داده‌ها 
با فرمت fastq و توسط نرم‌افزار FastQC نسخه 0.11.2 انجام شد )4(. 
طول همه خوانش‌ها در همه نمونه‌ها 150  جفت باز و میانگین تعداد 
پس  بود.  صفر  خوانش‌ها  همه  برای   )N( نشده  خوانده  نوکلئوتیدهای 
از ویرایش خوانش‌ها بار دیگر عملیات سنجش کیفیت برای اطمینان از 
توالی‌یابی شده  داده‌های خام  ویرایش  انجام شد.  داده‌ها  کیفیت  بهبود 
آداپتورها،  آن  طی  و   ،)6( شد  .0انجام  نسخه35   Trimmomatic توسط 

آغازگرها و توالی‌های بی‌کیفیت حذف شدند.

نقشه‌یابی داده‌های خام
به منظور مکان‌یابی خوانش‌ها بر روی ژنوم مرجع و تشکیل رونوشت، 
از  آن   )Annotation( حاشیه‌نویسی  اطلاعات  و  بوقلمون  مرجع  ژنوم 
ncbi (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/assembly/ اطلاعات  بانک 

GCF_000146605.3( دریافت شد. همردیفی خوانش‌های کوتاه، پس از 

.RNA-Seq جدول1- اطلاعات آماري خوانش‌ها قبل و بعد از ویرایش توالی‌های حاصل از

خوانش‌ها

نمونه‌ی بوقلمون‌های تجاری

تخمگذارکرچ

نمونه 3نمونه 2نمونه 1نمونه 3نمونه 2نمونه 1

451426904061802842880458559235664489956650411665تعداد کل خوانش‌ها

415099844061753841063860559230444489932150411191خوانش‌های ویرایش شده

83/5783/2383/4181/5981/5181/54نرخ نقشه یابی

اثر کمپلکس ژنی اسپلایسوزوم در مرحله  ...
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 HISAT2 نرم‌افزار  از  استفاده  با  مرجع  ژنوم  روی  بر  کیفیت،  سنجش 
نسخه 2.0.3 انجام شد )10(. 

شمارش خوانش‌ها
ساده‌ترین روش برای برآورد بیان ژن‌ها، شمارش خوانش‌ها به ازای هر 
مختلفی  برنامه‌های  توسط  خوانش‌ها  این  شمارش  عمل  می‌باشد.  ژن 
صورت می‌گیرد. کلیه‌ی این ابزارها همردیف‌های خوانش ژنومی را در 
به   GFF/GTF فرمت  در  را  ژنومی  و حاشیه‌نگاری   SAM/BAM فرمت 
عنوان ورودی دریافت می‌کنند. برای انجام شمارش خوانش‌ها از نرم‌افزار 
نرم‌افزار  در   .)3( شد  استفاده   Htseq نرم‌افزار  از  بخشی   Htseq-count
Htseq اگزون‌هایی که خوانش‌ها با آنها هم‌پوشانی داشت تشخیص داده 
شد، سپس شمارش‌های سطح اگزونی بر مبنای اسم ژنی اگزون‌ها در فایل 

GTF گروه بندی شد )3(.

آنالیز تفاوت بیان ژن
پیش از آنالیز افتراقی بیان مبتنی بر شمارش، رونوشت‌های با بیان پایین 
بسته  از   3.10.0 نسخه   edgeR توسط  ده( حذف شدند. سپس  از  )کمتر 
نرم‌افزاری Bioconductor تعداد شمارش‌های هر خوانش تصحیح شد. در 
مدل  بر  مبتنی   DESeq2 برنامه  توسط  ژن‌ها  بیان  تفاوت  آنالیز  نهایت 
نهایت  انجام شد. در   )Generalized Linear Model( یافته  تعمیم  خطی 
ژن‌هایی که از نظر آماری P تصحیح شده کمتر از 0.05 داشتند شناسایی و 

به عنوان ژن‌های معنی‌دار معرفی شدند )16(.

شناسایی و تعیین عملکرد ژن‌ها
به منظور بررسی حاشیه‌نویسی و مصور سازی ژن‌های متفاوت بیان شده 
در دو گروه پرنده کرچ و تخم‌گذار از پایگاه اطلاعاتی DAVID به آدرس 

https://david.ncifcrf.gov استفاده شد. این پایگاه با اتصال به پایگاه‌های 
)دائره   KEGG و   )Gene Ontology( ژن  هستی‌شناسی  مانند  دیگری 
المعارف کیوتو در زمینه ژن‌ها و ژنوم‌ها( به بررسی عملکرد و مسیرهای 
 Cellular( سلولی  اجزای   ،)Molecular function( مولکولی  عملکرد 
می‌پردازد.   )Biological process( بیولوژیکی  فرآیند  و   )component
FDR تصحیح شده بودند  P.value < 0.05 که با روش  عبارات با مقدار 

معنی‌دار در نظر گرفته شدند. 

نتایج و بحث
پس از حذف خوانش‌های کم کیفیت، عمل همردیفی با ژنوم مرجع انجام 
شد. اطلاعات مربوط به تعداد خوانش‌ها قبل و بعد از ویرایش و همچنین 

میزان همردیفی خوانش‌ها در جدول 1 آورده شده است.

آنالیز تفاوت بیان ژن‌ها
تخمگذار،  و  کرچ  بوقلمون‌های  در  ژن‌ها  بیان  تفاوت  بررسی  از  بعد 
کرچ  به  نسبت  تخمگذار  گروه  در  متفاوت  بیان  با  ژن  تعداد334 
)P>0/05( شناسایی شد. بعد از آنالیز هستی‌شناسی ژن و غنی‌سازی مسیر 
KEGG برای ژن‌های با بیان متفاوت، تعداد هفت ژن معنی‌دار مرتبط 
ایزوفرم‌های  ایجاد  و  پیرایش  فرآیند  در  که  اسپلایسوزوم  کمپلگس  با 
 -4/03343 از  ژن‌ها   change fold میزان  شدند.  شناسایی  موثرند  جدید 
اسپلایسوزوم ) اجزای اصلی  بود )شکل 1(، و شامل   تا 2/55756 متغیر 

پیرایش  تشکیل‌دهنده  فاکتور   ،)SNRPF و   SNRPA/A1، SNRPD/D1
 )HSP70( یکی از اعضای خانواده پروتئین‌های شوک حرارتی ،)U2SURP(
معروف به HSPA8، ژن پلی‌پپتیدیل ایزومراز یک )PPIL1( و ژن جدید  
)LOC100538921(بودند. در بخش اجزای سلولی تعداد پنج مسیر و در 
بخش عملکرد مولکولی یک مسیر دارای ژن‌های مرتبط با پیرایش ژنی 

شکل 1- تفاوت بیان ژن‌های مربوط به شبکه اسپلایسوزوم در بوقلمون‌های تخمگذار نسبت به کرچ.
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کلسیم  یون  انتقال  مسیر  بیولوژیکی،  فرآیند  بخش  در  همچنین  بودند. 
تحت تاثیر پیرایش اسپلایسوزوم قرار گرفت )جداول 3، 4 و 5(.

بیان  و  بالغ   mRNA ایجاد  در  پیرایش  نقش  به  توجه  با  بررسی  این  در 
ژن‌ها به بحث و بررسی این مقوله پرداخته شد. تعداد تخم‌های گذاشته 
برای  شده  ایجاد  فولیکول‌های  تعداد  به  توجه  با  پرنده‌ها  توسط  شده 
تخمک‌گذاری و ظرفیت مجرای تخمک برای ایجاد تخم با پوسته سخت 
تعیین می‌شود. بنابراین، عملکرد طیور تخمگذار ارتباط نزدیکی با توسعه 
فولیکول‌ها و ایجاد سلسله مراتب فولیکولی دارد. تمام وقایع کنترل‌کننده 
ساخت فولیکول‌های )folliculogenesis( فعال به تنظیم دقیق بیان ژن‌ها 
نیاز دارند )8(. در میان سایر فرایندها، پیرایش mRNA بیان چندین ژن 
اساسی که در بلوغ فولیکول دخالت را دارند تعدیل می‌کند. به عنوان نمونه 
یکی از ژن‌هایی که نقش اساسی در بلوغ فولیکول دارد ژنZrsr2  است، 
که در پستانداران روی کروموزوم X و در بوقلمون روی کروموزوم یک 
قرار دارد. بررسی‌ها نشان داده است، که این ژن برای پیرایش موثر نیاز به 
 SmD1 اینترونی دارد. )24(. در این مطالعه U12 و U2 هر دو نوع پیرایش 
بوقلمون‌های  در  بالاتری  بیان  دارای   )SmF) SNRPF و   )SNRPD1(  
می‌تواند  آن  عمده  دلیل  که   ،)2 )شکل  بودند  کرچ  به  نسبت  تخمگذار 
نقش این ژن‌ها در ایجاد فولیکول‌های بالغ و همچنین قرار‌گیری پرنده 
در شرایط استرس باشد. بررسی‌ها نشان داده که در شرایط بروز استرس و 
بیماری‌ها از جمله سرطان تخمدان یا سینه بیان ژن‌های Sm در موجودات 
مبتلا نسبت به افراد سالم افزایش پیدا می‌کند، که منجر به مرگ سلول‌ها 
از طریق فرآیند اتوفاژی می‌شوند )8، 9، 11(. ژن SNRPA1/U2A نیز در 
بوقلمون‌های تخمگذار نسبت به کرچ بیان بالاتری داشت که نشان‌دهنده 

نقش مهم این ژن در باروری و ساخت فولیکول است. در مطالعات دیگر 
تاثیر آن در تشکیل  بنیادی و  این ژن در سلول‌های  بیان  افزایش  به  نیز 
جنین، باروری جنس نر، اسپرماتوژنز و بلوغ اسپرم اشاره شده است )20(. 
فقط تعداد کمی از نمونه‌های پیرایش جایگزینی و تاثیر اسپلایسوزوم در 
به  گرفته‌اند،  قرار  دقیق  تحلیل  تجزیه  مورد  رونویسی  تنظیم  با  ارتباط 
عنوان نمونه مشخص شده که هنگام فعال شدن سیستم کلسیم- کالمادولین 
توالی خاصی  با  مرتبط  اگزون‌های  از  تعدادی  کیناز  پروتئین  به  وابسته 
اسپلایسوزوم  شبکه  دخالت  با  معروف هستند   caRRE به  که   RNA از 
کلسیم- به  مربوط  ژن  نیز  مطالعه  این  در   .)23( می‌شوند  خاموش 

کالمادولین پروتئین کیناز دو آلفا )CAMK2A( در مسیر بیولوژیکی انتقال 
یون کلسیم دارای بیان بالایی در پرنده‌های تخمگذار نسبت به کرچ بود. 
از  بتا، گاما و دلتا کد می‌شود، که بیش  آلفا،  CAMK2 توسط چهار ژن 
30 نوع ایزوفرم با اندازه‌های مختلف از آن در بافت‌های مختلف وجود 
دارد، و به میزان فراوانی در نورون‌ها بیان می‌شود. این آنزیم در بسیاری 
از جنبه‌های عملکرد عصبی از جمله در ساخت و ترشح نوروترانسمیترها 
و بسیاری از فرآیندهای بیولوژیکی مانند انتقال یون کلسیم دخالت دارد 
پرنده‌های  در  یون  این  است.  متعددی  وظایف  دارای  کلسیم  یون   .)5(
تخمگذار در روند تولید پوسته نقش کلیدی دارد، همچنین کاملا مشخص 
شده که غلظت کلسیم داخل سلولی یک سیگنال مولکولی کلیدی است، 
تنظیم  را  اندوکرینی  هورمون‌های  آزاد‌سازی  و  نوروترانسمیترها  که 
می‌کند )19(، همچنین ترشحات هورمون‌های هیپوفیز نیز فرآیند وابسته 
نقش  دوپامین  و  پرولاکتین  هورمون‌های   .)26( هستند  کلسیم  یون  به 
مهمی در کنترل کرچی در پرنده‌ها دارند، به طوری‌که ترشح پرولاکتین 

شکل 2 - کمپلکس اسپلایسوزوم. ژن‌های شناسایی شده در این تحقیق با قرمز مشخص شده‌اند.

اثر کمپلکس ژنی اسپلایسوزوم در مرحله  ...
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از ترشح  از هیپوفیز پیشین باعث بروز کرچی می‌شود و دوپامین مانع 
 D3 و D2 پرولاکتین و بروز صفت کرچی می‌گردد )17، 27(. رسپتورهای
دوپامین دارای چندین نوع از ایزوفرم‌های پیرایش شده هستند و شدیدا 
کلسیم  یون  کانال‌های  تنظیمی  اثر  و  اسپلایسوزوم  کمپلکس  تاثیر  تحت 

قرار می‌گیرند )19، 26(.
HSPA8 یکی از پروتئین‌های شوک حرارتی و از خانواده HSP70 است، 
که دراین مطالعه در بوقلمون‌های تخمگذار نسبت به کرچ بیان پایین‌تری 
سلول‌ها  در  محافظتی  سیستم‌های  اصلی  جز  پروتئین‌ها  این  داشت. 
افزایش  آن‌ها  بیان  استرس  و  غیرعادی  شرایط  در  ویزه  به  که  هستند، 
پیدا می‌کند. یکی از دلایل افزایش بیان این ژن در پرنده‌های کرچ نقش 

داخل سلولی  تخریب  فرآیند  اتوفاژی  است.  اتوفاژی  فرآیند  در  ژن  این 
بقای سلول‌هایی  برای  و  اتفاق می‌افتد  لیزوزوم‌ها  تاثیر  تحت  که  است 
که تحت محرومیت غذایی یا سایر استرس‌ها قرار گرفته‌اند مفید است و 
به عنوان یک مکایسم کنترل کیفیت برای پاکسازی سلول از پروتئین‌های 
به  خارجی  پاتوژن‌های  و  پروتئینی  توده‌های  پیر،  خیلی  یا  دیده  آسیب 
کار می‌رود و باعث مرگ سلولی از طریق خود هضمی نیز می‌شود. یکی 
اختلال  از  ناشی  های  سیگنال  اتوفاژی  بروز  تحریک  در  موثر  عوامل  از 
در کانال‌های +Ca2 و انتقال گلوکز است )9(. در این مطالعه نیز اینطور 
انتقال  در  تغییرات  ایجاد  دلیل  به  کرچ  پرنده‌های  در  که  استنباط شده 
یون کلسیم فرآیند اتوفاژی نیز فعال گردید و نهایتا منجر به تخریب و 

.KEGG جدول2- نتایج مربوط به مسیر متابولیکی اسپلایسوزوم حاصل از

جدول 3- نتایج مربوط به مسیر معنی‌دار در بخش فرآیندبیولوژیکی )BP( در هستی شناسی ژن‌های شبکه اسپلایسوزوم.

جدول 4- نتایج مربوط به مسیرهای معنی‌دار در بخش عملکرد مولکولی )MF( در هستی شناسی ژن‌های شبکه اسپلایسوزوم.

جدول 5- نتایج مربوط به مسیرهای معنی‌دار در بخش اجزای سلولی )CC( در هستی شناسی ژن‌های شبکه اسپلایسوزوم.

FDRBenjaminiBonferroniPValue%نام مسیرتعداد ژن

33.5979300.6918730.9050580.031377682.487Spliceosome

FDRBenjaminiBonferroniPValue%کد شناسایینام مسیرتعداد ژن

12.6964120.95646420.95646420.00159293.153calcium ion transportGO:0006816

39.15625150.99119510.99992240.03759450.992
regulation of neuronal synap-

tic plasticity
GO:0048168

FDRBenjaminiBonferroniPValue%کد شناسایینام مسیرتعداد ژن

0.1017510.0107290.0107298.84E-059.12162127poly(A) RNA bindingGO:0044822

FDRBenjaminiBonferroniPValue%کد شناسایینام مسیرتعداد ژن

0.5116580.0751040.0751044.13E-044.3913focal adhesionGO:0005925

2.2449670.1586850.2921900.0078482.708myelin sheathGO:0043209

9.320750.3108450.7744380.00227981.033U1 snRNPGO:0005685

12.0231710.3228940.8576750.01026212.1636extracellular exosomeGO:0070062

38.4201590.7076700.9993750.0382911.133U12-type spliceosomal complexGO:0005689
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شده  انجام  بررسی‌های  شد.  کرچ  بوقلمون‌های  در  فولیکول‌ها  آتروفی 
روی غازهای کرچ و تخمگذار نیز نشان داد HSPA8 دارای بیان بالایی در 
پرندگان کرچ بوده و در اتوفاژی فولیکول‌ها نقش دارد )27(. همچنین 
انجام شد  گناد  در محور هیپوفیز-هیپوتالاموس-  که  دیگری  مطالعه  در 
برای ژن HSPA8 تفاوت معنی‌داری در هیپوفیز، هیپوتالاموس، تخمدان 
که   ،)17( دیده شد  تخمگذار  به  نسبت  کرچ  پرنده‌های  فولیکول‌های  و 
همگی مطابق با تحقیق حاضر هستند. همچنین نقش دیگر HSPA8 در 
وقوع پدیده کرچی در بوقلمون‌ها، اتصال آن به رسپتورهای استروئیدی 
است. در پرنده‌های کرچ مدتی بعد از شروع کرچی و با افزایش سطح 
کاهش  استروژن  و  پروژسترون  میزان هورمون‌های  پرولاکتین،  هورمون 
بیان  که  است  رونویسی  فاکتور  یک  استروژن  آلفا  گیرنده  می‌کند.  پیدا 
اعضای  سایر  مانند  و  می‌کند  کنترل  را  استروژن  دهنده  پاسخ  ژن‌های 
پروژسترون،  آندروژن،  مانند  استروئیدی  رسپتور  دارای  خانواده‌های 
لیگاندهای  به  آن  پاسخگویی  مینرالوکورتیکوئید  و  گلکوکورتیکوئید 
مختلف توسط پروتئین‌های شوک حرارتی کنترل می‌شود )1(. در صورت 
عدم وجود لیگاند استروژنی، رسپتور استروژن به یک کمپلکس پروتئینی 
ساختار  صحیح  حفظ  ضمن  و  شده  متصل   HSPA8 مثل  حرارتی  شوک 
به استروژن جلوگیری  پاسخ‌دهنده  به عناصر  اتصال  از  و  خود، غیر‌فعال 
با  پیدا می‌کند.  پرنده کرچ کاهش  استروژن در  ترشح  می‌شود، درنتیجه 
کاهش ترشح هورمون‌های استروژن و پروژسترون اتوفاژی فولیکولی نیز 

اتفاق می‌افتد.
ژن LOC100538921 مربوط به خانواده فاکتورهای تنظیم کننده پیرایش 
معروف به )hnRNP( است که همراه با گروه‌های غنی از سرین و آرژنین 
تنظیمی توالی  عناصر  با  خود  غیرمستقیم  یا  مستقیم  ارتباط  طریق  از 

RNA )تقویت‌کننده‌ها و خاموش‌کننده‌های پیرایش( که در اینترون‌ها و 
اگزون‌ها وجود دارند، در تشخیص محل‌های پیرایش به وسیله کمپلکس 
اسپلایسوزوم تأثیر می‌گذارد. به نظر می‌رسد بهترین سیستمی که پیرایش 
سیستم‌های عصبی را کنترل می‌کند ساختار hnRNP باشد، که تعیین کننده 
اصلی تغییر در پیرایش است )12، 18( و در این مطالعه نیز حضور این ژن 

جدید مربوط به ژنوم بوقلمون تاکید بر نقش تنظیمی آن دارد.

نتیجه‌گیری کلی
اسپلایسوزوم شناسایی شد، که  از شبکه  اجزای مختلفی  این مطالعه  در 
نشان‌دهنده اهمیت نقش این ژن‌ها در مراحل تخمگذری و کرچی است. 
با توجه به نقش فولیکول‌ها در دوره‌ی تخمگذاری پرنده ماده و مطالعات 
ژن‌های  که  شد،  گرفته  نتیجه  طور  این  زمینه  این  در  قبلی  شده  انجام 
بوقلمون‌های  در  بالاتر  بیان  دارای  که   SNRPA1 و   SNRPD1، SNRPF
تکامل  روند  در  کلیدی  نقش  دارای  بودند  کرچ  به  نسبت  تخمگذار 
در  موثری  نقش   SNRPA1 ژن  طرفی  از  هستند.  فولیکول‌ها  ساخت  و 
باروری در دو جنس نر و ماده دارد. در مسیر انتقال یون کلسیم چندین 
ژن ازجمله ژن CAMK2A مشخص شد. CAMK2A در انتقال یون کلسیم 
دخالت دارد. و فرآیند پیرایش در فعال شدن آنها و ایجاد ایزوفرم‌های 
جدید از آن‌ها دخالت داشت. همانطور که گفته شد یون کلسیم علاوه 
بر دخالت مستقیم در تشکیل پوسته تخم در تنظیم ترشحات هورمونی 
به ویژه ترشحات حاصل از غده هیپوفیز دخالت دارد. همچنین عملکرد 

هورمون‌هایی مانند پرولاکتین و دوپامین که در پدیده کرچی نقش دارند 
پروتئین‌های  از  یکی   HSPA8 می‌باشند.  کلسیم  یون  به  وابسته  فرآیند 
بیان  کرچ  به  نسبت  تخمگذار  بوقلمون‌های  در  که  است  حرارتی  شوک 
پایین‌تری داشت، و دلیل افزایش بیان این ژن در پرنده‌های کرچ نقش آن 
در فرآیند اتوفاژی است. از عواملی که باعث تحریک اتوفاژی در پرنده 
کرچ می‌شود یکی ایجاد اختلال در کانال‌های انتقال یون کلسیم و دیگری 
از  جلوگیری  و  پروژسترون  و  استروژن  رسپتورهای  به   HSPA8 اتصال 
ترشح این هورمون‌ها می‌باشد، که هر دو فرآیند نهایتا منجر به فعال‌شدن 

اتوفاژی و تخریب و آتروفی فولیکول‌ها در بوقلمون‌های کرچ می‌شوند.
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