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 چکیده
های پوششی )اپیتلیال( یاخته های بافتآخرین مرحلۀ فولیکولوژنسیز در فولیکول تخمدان پستانداران شامل بیشترین توسعه و اوج فعالیت لایه

های لازم برای شوند و هورمونهای گرانولوزا تکثیر میاند. در طول رشد و توسعۀ فولیکول، یاختهال را احاطه کردهگرانولوزا است که حفرۀ آنتر

ریزی شود و پس از این متر دارد تا آماده برای تخمک میلی 10کنند. در گاو، فولیکول نیاز به رشد تا قطر بالای رشد اووسیت را ترشح می

شوند. برای درک بهتر اساس مولکولی رشد ای بنام جسم زرد میهای ویژهزا تغییر کرده و تبدیل به تودۀ یاختههای گرانولومرحله یاخته

( با استفاده از روش 10mm<( تا بزرگ )5mm>های گرانولوزا از کوچک )های گرانولوزا، پروفایل ترانسکریپتوم یاختهفولیکولی و بلوغ یاخته

با بازسازی  .ژن شناسایی شدند 283های گرانولوزای بزرگ و کوچک درمجموع با مقایسۀ ترانسکریپتوم یاختهکاوی بررسی شد. درمجموع داده

های مهم و عملکردی، ها و درنهایت با استفاده از ابزارهای مختلف درزمینۀ پیدا کردن ماژولشبکه و تجزیۀ آن موفق به شناسایی آثار متقابل آن

، αTNF، NR1H4، LHCGR ،FSHR، PTHLH ،LHB ،CAD ،HSD3B1های مرتبط شامل رین ژنت شش ماژول شناسایی شد که مهم

CYP17A1 ،DICE1 ،MCE1 ،COX توانند  می بررسی در شده شناسایی ماژول شش که کندمی توصیه ها مشاهده و آروماتاز بودند. این

 .اشندب یاخته مرگ آغاز و فولیکول تمایز نهایی مرحلۀ برای نشانگرهایی عنوان به
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ABSTRACT 

At the later stage of folliculogenesis, the mammalian ovarian follicle contains layers of epithelial granulosa cells 

surrounding an antral cavity. During follicle development, granulosa cells replicate, secrete hormones and support the 

growth of the oocyte. In cattle, the follicle needs to grow over 10 mm in diameter to allow an oocyte release in  

ovulation process, following which the granulosa cells cease dividing and differentiate into the specialized cells of the 

corpus luteum. To better understand the molecular basis of follicular growth and granulosa cell maturation, we 

undertook the transcriptome profiling of granulosa cells from small (< 5 mm; n = 10) and large (> 10 mm, n = 4) 

healthy bovine follicles, using data mining. In this regard, we have studied important genes that are included in 

folliculogenesis process using data, freely available in the different databases. In total 283 genes were identified with 

the comparison of transcriptome profiling of large and small granulosa cells. With construction and analysis of 

network, we became able to identify the interaction between them and finally we have found 6 important and 

functional modules using various software.  The most important genes involved, were TNFα, NR1H4, LHCGR, 

FSHR, PTHLH, LHB, CAD, HSD3B1, CYP17A1, DICE1, MCE1, COX and Aromatase. These results suggest that 

identified modules can be used as markers for follicle differentiation and apoptosis process.   
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 مقدمه

نرخ  های تخمدان که باتنظیم رشد فولیکولسازوکار 

همراه است از بعد های گرانولوزا یاختهروی بالای پس

ست. اگرچه شده ا بررسیبسیار کم فرآیندهای زیستی 

های های دیگر که گونهمانند گاو و گونه هایی گونه در

های زیاد فولیکول شمار، هستند تخمکی )اغلب(تک 

ولی در بیشتر کنند فحلی رشد می ۀآنترال در هر چرخ

رسد ریزی میموارد تنها یک فولیکول به مرحلۀ تخمک

(Baerwald et al., 2003; Ginther et al., 1989; 

Ireland et al., 2000 یک موج فولیکولی همزمان با .)

فحلی  ۀقاعدگی یا چرخ از دورةفولیکولی  (فازمرحلۀ )

 که درحالی، شودمی یک فولیکول چیره ۀتوسع منجر به

فولیکولی  مرحلۀدر همراه با آن ی که یهافولیکول

رونده یا های پستودة یاختهبه  اندکرده پیدا توسعه

هر موج فولیکولی با افزایش . شوندآترزیا تبدیل می

های مؤثر  در مورد ژن. شودمی آغازسرم  FSHغلظت 

در  FSH غلظت که هنگامیدر بر چگونگی سازوکار 

یابد و اینکه فرآیند انتخاب فولیکول غالب کاهش می

های دیگر تبدیل به فولیکول زیردست چگونه فولیکول

ها و دانش  بررسی ،کنندروی میپس درنهایتو شده 

 & Ireland et al., 2000; Goodman)کمی وجود دارد 

Hodgen, 1983 .)های  از سویی در ارزیابی بررسی

های روی فولیکولپسمختلف ثابت شده است که 

ای  یاختهداران از طریق فرآیند مرگ تخمدان در مهره

 (.Tilly, 2001د )نشومی (کنترل) مهار

و مانی ، مرگ و زنده(تومورغده )های مرتبط با ژن

ای  یاختهیا پس از مرگ  -پیش های عاملتعادل بین 

 Amsterdam etکنند )را تنظیم می یاخته درونموجود 

al., 1999های بررسیها در (، و این ژن in vitro 

در  in vivo پایۀبر  ویژه بررسی بهو های مختلف  گونه

 ;Tilly, 2001اند )توصیف شده ،های آزمایشگاهیونهگ

Johnson, 2003; Pru and Tilly, 2001 ،در نتیجه .)

 سازی فعالانتخاب شامل فرآیند جلوگیری و یا 

است که منجر به رشد  ای یاختهمسیرهای مرگ 

روی دیگر ل غالب و در کنار آن پسفولیکو

 شوند.آنترال در موج فولیکولی می های فولیکول

 عنوان توانند بهزا میهای تک تخمکو گونهگاو 

بین فولیکولی  های عاملدل برای شناسایی م اتحیوان

مانی فولیکول غالب را در که انتخاب و زنده

. شونداستفاده  ،کنندتنظیم می فولیکولی های موج طول

از اینکه  پیشموج فولیکولی و  ۀدر مراحل اولی

فولیکول غالب توسط سونوگرافی مشخص شود، 

با در مقایسه  طورمعمول بهشود فولیکولی که غالب می

به  آغازریزی تخمک دونکوچکی که ب هایفولیکول

غلظت بالایی از استرادیول دارد  ،دنکنروی میپس

(Mihm et al., 2000 بعلاوه غلظت استرادیول در .)

ماند و ایدار میپهای غالب سراسر رشد فولیکول

در یک موج  ی دیگرهاتوسط فولیکول ی کهاسترادیول

)نشانگر  DNA نشد تکه تکهاز  پیش شودتولید می

 ددهمی رخ های گرانولوزایاختهدر که ( یاختهمرگ 

(. با این اوصاف Austin et al., 2001یابد )کاهش می

رسانند که استرادیول نقش ها این مفهوم را میهیافت

کلیدی در انتخاب و رشد پایدار فولیکول غالب ایفا 

مشاهده شده است که کند. برای دفاع از این نظر می

های گرانولوزا و تیکا یاختههای استرادیول در گیرنده

این،  (. افزون برRichards, 2001افزایش بیان دارند )

کلیدی و مثبتی  هاینقش in vitroهای فراوان  بررسی

های زی یاختهبرای استرادیول در تقسیم میتو

فعالیت گنادوتروپین و همچنین استرادیول  گرانولوزا،

رشد فولیکولی و تمایز  درروپین گنادوت یبرای القا

 ,.Richards et al., 1976; Ireland et al) اندنشان داده

1978 .) 

مورد هدف پایین و بالادست که های ژن وجود بااین

 ،های گرانولوزایاختهمانی یا مرگ در زنده استرادیول

 هستند، دهد، میروی فولیکول که در رشد یا پس

های مرتبط فزون بر این ژنا .اندتاکنون شناسایی نشده

روی مانی و پسکه در زنده ای یاختهبا مرگ 

 های موج طولغالب و زیردست در  های فولیکول

 اند.هنوز شناخته نشدهمؤثرند، فولیکولی 

پیشین مربوط به مرگ  های بررسی پایۀبر 

های ژنسیز در گونهلوفولیکو فرآینددر  ای یاخته

که  شد، فرض همچنین در گاوو آزمایشگاهی 

گرانولوزا در فولیکول غالب در حال رشد با  های یاخته

تفاوت بیانی مختلفی در  ،غلظت بالای استرادیول

ضد  ای یاختهمرگ  ةهای مرتبط با القا و یا بازدارند ژن

برای آزمایش این در این تحقیق دهند. نشان می ،خود
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 های بررسیهای مربوط به فرضیه با استفاده از داده

 Nest) بعدیو توالی یابی نسل  DNAۀ زآرایری

Generation Sequencing)، و غالب هایفولیکول در 

های مهم که تغییر بیانی از به شناسایی ژن زیردست

 .پرداخته شده است ،اندخود نشان داده

 

 هامواد و روش

های عملکردی  های لازم و یافتن ماژول برای انجام تجزیه

های موردنظر در این تحقیق،  تیپ(مرتبط با پدیدگان )فنو

سوی بلوغ و  رونده به پیش یها یعنی اندازة فولکول

ها و  روندة آنترال، داده های پس ریزی و فولکول تخمک

آید و  ریزآرایۀ مرتبط به شرحی که به دنبال می

 افزارهای بسیار زیاد و متعدد به کار گرفته شدند. نرم

 

 کاویداده

  ArrayExpressو  GEOبا جستجو در پایگاه 

(www.ebi.ac.uk/arrayexpress بافت تخمدان از )

زیادی  شمار (،Bos Taurusگونۀ گاو، نژاد هلشتاین )

های با ا، دادههآوری شد که از بین این دادهگردداده 

 GSE34317 (Walshدسترسی کیفیت مربوط به کد 

et al., 2012)  و پلتفرمGPL11153 (Illumina 

Genome Analyzer IIهایداده ( مرتبط با RNA-Seq 

نمونه مرتبط با فرآیند رشد و  65که درمجموع شامل 

های گرانولوزا در تخمدان گاو نژاد توسعۀ یاخته

 کدهای دسترسی ین بودند و همچنینهلشتا

GSE39589 (Hatzirodos et al., 2014)   و

GSE11312 (Rao et al., 2011)  که هر دو با پلتفرم

GPL2112 (Affymetrix Bovine Genome Array )

 9و  19و به ترتیب شامل یه های ریزآراتبط با دادهمر

در  گرانولوزا هاییاخته ۀتوسع و رشد به مربوط نمونه

 . شدنداستفاده  ،بودند فرآیند فولیکولوژنسیز

 
 RNA-Seqهای ریزآرایه و مربوط به داده تجزیۀ

 GSE39589 (Hatzirodos etل امهای ریزآرایه شداده

al., 2014)  وGSE11312 (Rao et al., 2011بودند ) 

 Lumi (Du etافزاری نرم ۀبا استفاده از بست در آغازکه 

al., 2008)  درR درنهایتو  ندشد پردازش پیش 

 Limmaافزاری نرم ۀشده با بست های پردازش داده

(Ritchie et al., 2015)  ه ند. در این مرحلشدارزیابی

 عنوان بهمتر میلی 5 های گرانولوزا با قطر کمتر ازیاخته

 10های گرانولوزا با قطر بیش از یاختهو گروه کوچک 

بندی شدند و  رگ دستهگروه بز عنوان بهمتر میلی

یان با ا. در پشد بررسیبیان ژنی  ها درمیزان تفاوت

نمودار مربوط به  ggPlot2افزاری نرم ۀاستفاده از بست

 ggPLotنمودار  مبا ترسی .شدبیان ژنی ترسیم 

و  2بالای قدرمطلق  Fold changeهایی که میزان داده

p-Value  انتخاب شدند  01/0کمتر از. 

دسترسی مربوط به کدهای  هایبرای پردازش داده

GSE34317 مرتبط با RNA-Seq افزارهای از نرم

شده  ها پرداختهه آنبمختلفی استفاده شد که در زیر 

 است.

های موجود از برای کنترل کیفیت داده در آغاز

و  FastQC (Andrews, 2010) افزار کنترل کیفیتنرم

ها به فرمت سنگر و ایلومینا از برای تبدیل فرمت فایل

FastQ Groomer (Blankenberg et al., 2010) 

ها نیاز به پیرایش استفاده شد. پس از این مرحله داده

این منظور  برایها داشتند که (آداپتورسازگارکننده )

به کار  Trimmomatic (Bolger et al., 2014)افزار نرم

بعدی که مربوط به نقشه یابی  ۀشد. در مرحل گرفته

مرجع گاوی  (ژنوم) ژنگان روی شده خوانده های هقطع

بهره  TopHat2 (Kim et al., 2013)افزار بود از نرم

 CuffLinkافزارهای . سپس با استفاده از نرمه شدگرفت

 CuffCompare (Trapnell et al., 2010)و 

ادغام و ترانسکریپتوم واحد  گرفته امانجهای  خوانش

ها با و در پایان میزان تفاوت در بیان ژن تشکیل شد

 ,.CuffDiff ( Trapnell et alافزار استفاده از نرم

 . شدارزیابی  (2010

 

 ها ژن نویسی حاشیه

های مختلفی از جمله ها پایگاهنویسی ژن برای حاشیه

DAVID (Huang et al., 2009) ،g:Profiler 

(http://biit.cs.ut.ee/gprofiler/ ) وPANTHER 

(Paul et al., 2003)  شدنداستفاده. 

 

 آن تجزیۀبازسازی شبکه و 

اصلی  فهرست 2و1 ةژنی شمار هایمجموعهبا ترکیب 

http://www.ebi.ac.uk/arrayexpress
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/geo/query/acc.cgi?acc=GPL11153
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/geo/query/acc.cgi?acc=GPL2112
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/geo/query/acc.cgi?acc=GPL2112
http://biit.cs.ut.ee/gprofiler/
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 ،شبکهبازسازی  منظور به سیم شبکه آماده شد.برای تر

بنابراین در  نیاز است.متقابل بین ژنی  اثرهایبه یافتن 

-String (http://stringای های دادهاین راستا از پایگاه

db.org/)  وGeneMania (Montojo et al., 2014) 

 اثرهایمتقابل از جمله  اثرهای همۀبهره گرفتیم و 

از  ناشیمتقابل  اثرهای(، PPIها )متقابل بین پروتئین

های (، دادهExperimentهای آزمایشگاهی )افتهی

های مربوط به ( و دادهCo-Expressionبیان ژنی ) هم

و  بررسی (متابولیکیوسازی ) سوختمسیرهای 

افزار با استفاده از نرم موردنظر شبکۀ درنهایت

Cytoscape (Shannon et al., 2003) .بازسازی شد 

افزار مشبکه با استفاده از نر تجزیۀگام بعدی 

Network Analyzer  (Assenov et al., 2008 ) بود و

های مختلف از جمله با استفاده از الگوریتم درنهایت

ClusterOne (Nepusz & Paccanaro, 2012 ) و

MCOD (Bader & Hogue, 2003م )های مهم و اژول

 عملکردی شناسایی شد.

 نتیجه و بحث

وزای های گرانول ها در یاخته تفاوت بیانی ژن

تواند به تشخیص  های غالب و زیردست می فولکول

های  های مؤثر در فرآیند و رسیدن به ماژول ژن

 ای، کمک کند یاخته لفتخمعملکردی در مسیرهای 

بحث  دهآور ها یافتهات جزئی یرز های ه در بخشک

 .شود می

 

 های ریزآرایهداده تجزیۀ

 و پردازش پیشاز  پسهای ریزآرایه داده تجزیۀ با

 2534 شمار ،پردازش برای بیان متفاوت ژنی درنهایت

 .، شناسایی شدداشتند داری معنیژن که تفاوت بیانی 

آورده  1در شکل  مربوطههایی داده ggPLotنمودار 

 صورت شده به های انتخابشده است. در این نمودار ژن

 عنوان بهژنی  فهرستشوند. این ه میددی رنگ آبینقاط 

های ریزآرایه که حاصل از داده 1 مجموعۀ شماره

 .در نظر گرفته شدند هستند

 

 
 .Rبا استفاده از زبان  (GSE34317های ریزآرایه )مربوط به نتایج تجزیۀ داده ggPlot. نمودار 1شکل 

Figure 1. ggPlot related to microarray analysis (GSE34317) using R language. 
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 RNA-Seqهای داده تجزیۀ

 پس RNA-Seqهای مربوط به داده تجزیۀدر قسمت 

ها و از کنترل کیفیت، نقشه یابی، ترکیب خوانش

ژن تفاوت  653 شمار ،بخش سنجش تفاوت بیانی

 از در نظر گرفتن پسکه  ،بیانی از خود نشان دادند

 شمارهای ریزآرایه ستانه تغییر بیان مانند دادهآحد 

 عنوان به رستاین فه .ژن شناسایی شدند 163

 .مجموعۀ ژنی شماره دو در نظر گرفته شد

 
 های عملکردیبازسازی شبکه و یافتن ماژول

یال 959گره و  531شده درمجموع شامل  شبکه بازسازی

، 108/0بندی  بود. با تجزیۀ شبکه میزان ضریب طبقه

 شده ها شبکه بازسازیو توزیع درجه آزادی گره 12قطر 

-Scaleدهندة  نشان 2. شکل آورده شده است 2در شکل 

Free هایی بودن شبکه بازسازی شده است، چراکه شبکه

شوند توزیع درجۀ صورت تصادفی بازسازی می که به

ای یا نرمال میل ها به سمت نمودار زنگولهآزادی گره

های عملکردی این شبکه  کند. گام بعد یافتن ماژول می

ت چندانی بود، چراکه داشتن شبکۀ کامل و کلی اطلاعا

ماژول شناسایی و از این  24دهد. درمجموع  دست نمی به

 P-valueو  10های بالای هایی که شمار گرهبین ماژول

آمده  دست بودند انتخاب شدند. نتیجۀ به 01/0تر ازکوچک

دلیل اینکه  به 4شامل شش ماژول اصلی بود. ماژول 

های موجود در ترین ماژول و نیز همۀ ژن دهندة مهم نشان

ژول در مسیر مولکولی فولیکولوژنسیز دخیل این ما

 آورده شده است. 3هستند، انتخاب و در شکل 

 

 
 .های مربوط به شبکۀ ژنی اصلیتوزیع درجۀ آزادی گره .2شکل 

Figure 2. Degree of freedom distribution related to main gene network. 

 

 
 هاست.ها بیانگر اثرهای متقابل بین گرهژول و یالهای ماها گره. ماژول شماره چهار که ژن3شکل 

Figure 3. Module 4, nodes of module represent the genes and edges represent the interaction between nodes. 
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استفاده از فولیکول غالب برای  های برتری

های درگیر در توسعه و رشد فولیکول این شناسایی ژن

و افراد  ها دیگرگونهمدل در  عنوان بهتواند یاست که م

هایی که ما برای شناسایی ژن ۀباشد. فرضی گونه یک

آماری نرخ بیان  تأییدبه  ،تفاوت بیان ژنی دارند

متکی ، ( داشتند>01/0P) دارهایی که تفاوت معنی ژن

های مربوط به دادهدر است. با استفاده از این معیار 

های مربوط به داده در ژن و 184 شمار DNAریزآرایه 

RNA-Seq ،ژن تفاوت بیان از خود نشان  163 شمار

های غالب و ها برای فولیکولما داده بررسیدادند. در 

ند. شده بود گردآوری زیردست در یک موج فولیکولی

غلظت بالای مایع فولیکولی استرادیول در 

نسبت به مثبتی با بیان  طور بههای غالب  فولیکول

 ةاستروژن، گیرند ةهای گیرندبرای ژن mRNA بالای

LH ،آروماتاز ،DICE-1  وMCE-1  های یاختهدر

های فولیکول غالب در مقایسه با فولیکول یگرانولوزا

برای ژن  mRNAکه  هیافتاین . بودمرتبط  زیردست

برای فولیکول  ،بسیار بالا بود LH ةآروماتاز و گیرند

 mRNAست و سطح غالب در مقایسه با فولیکول زیرد

های یافته ،های گرانولوزایاختهاز  FSH ةبرای گیرند

(. Mihm et al., 2003کند )گذشته را حمایت می

خوبی در حیوانات آزمایشگاهی  پژوهشی کارهای

اینکه استرادیول نقش مثبتی در تنظیم  درزمینۀ

که شامل  گزارش شده است فعالیت گنادوتروپین دارد

 هستند LHهای گیرنده (سنتز) ساخت افزایش

(Mihm et al., 2003 در گاو، غلظت استرادیول در .)

شوند در مقایسه با دیگر هایی که غالب میفولیکول

بالاست  ی زیردست در آغاز موج فولیکولی،هافولیکول

در  ای یاختهو کمبود تولید استرادیول منجر به مرگ 

 کنندمیروی های گرانولوزایی است که پسیاخته

(Mihm et al., 2003 غلظت .) نسبت پایین به

زیردست همچنین شمار های استرادیول در فولیکول

 ای یاختهمستقیم در مرگ  طور بههایی که ژن زیاد

از خود بیان بالایی های گرانولوزا یاختهدر  اند دخیل

 . نشان دادند

 CADهای گرانولوزا تغییر میزان بیان ژن یاختهدر 

 Mukae et) ن شناسایی شده استکه در تخمدان انسا

al., 1998 شدن  تکه تکه( و مسئولDNA ،است 

 درونهای زیادی نقش TNFα از سویی مشاهده شد.

 ای یاختهابتدایی مرگ  عاملها دارد و یک تخمدان

را  توسعه درحالهای که پاسخگویی فولیکول است

 ,Terranovaکند )سرکوب می نسبت به گنادوتروپین

در  FSHرادیول وابسته به تولید استو  (1997

 Spicer) سازدمیمحدود  را های گرانولوزای گاو یاخته

et al., 1994; Rice et al., 1996 مرگ همچنین ( و

 Basiniکند )می تسریعهای گرانولوزای گاوی را یاخته

et al., 2002 های گرانولوزای موش و انسان، یاخته(. در

TNFα (Tumor necrosis Factor α)  سطحBCL-2  را

( و منجر به Sasson et al., 2002دهد )کاهش می

شود. می ای یاختهافزایش فعالیت کاسپاز و مرگ 

آبشاری هنوز  صورت به ای یاختهمرگ  سازوکاراگرچه 

ممکن است شامل تغییر در ولی مشخص نیست، 

ای  یاختهمرگ شامل و  TNFαمانند  هاییسیتوکین

 Johnson etباشد ) دریتنظیم شونده توسط میتوکن

al., 2002.) 

بالا در  ای یاختهمرگ  های عاملبر  افزون

  عامل، سطح دو زیردست یهای گرانولوزا یاخته

COX-1  وP58 (IPK)  که بیان بالاتری در فولیکول

 . دوشدند شناسایی داشتند، زیردست نسبت به غالب

و  COX-1های با نام COXبرای  (ایزوفرم) جور هم

COX-2 پروستاگلاندین  ساختکه در جود دارد و

 ششکند که توصیه می ها مشاهدهنقش دارند. این 

 عنوان بهما  بررسیده در ش ماژول شناسایی

نهایی تمایز فولیکول و آغاز  ۀنشانگرهایی برای مرحل

های ژن ،دهدنشان می بررسیباشد. نتایج  یاختهمرگ 

های یاختهبیان متفاوت در  عنوان بهشناسایی شده 

های مورد هدف استرادیول ممکن  ژن تنهاگرانولوزا 

مسیرهای  دیگرتوانند ها میاما این ژن ،است نباشند

درگیر سازند. با نیز مهم در فرآیند فولیکولوژنسیز را 

طور مستقل از  مکن است بههای ما م این وجود یافته

در بلوغ  ی مؤثرهاها و دیگر ژن عاملتوسط استرادیول، 

 های گنادوتروپین، اینهیبین و مانند ژنفولیکول 

IGF-1 ( نقش داشته باشندRivera et al., 2003; 

Ginther et al., 2003 .)خلاصه ترکیب اطلاعات  طور به
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ای مختلف راهی سریع و قابل اتکا برای  از پایگاه داده

های مختلف های متنوع در بافتارزیابی تفاوت بیان ژن

و  LH های هورمون. استل وکاز جمله تخمدان و فولی

FSH های گرانولوزای یاختههایشان روی به گیرنده

در نتیجه آن میزان که  شوندمی باندفولیکول غالب 

 های استرادیول راتولید استرادیول و گیرنده و آروماتاز

های درگیر در فرآیندهای از این  ژن .دهندافزایش می

ین بررسی های هدف در ا توانند از جمله ژن قبیل می

 باشند.

  
 گیری کلینتیجه

 دست بهدر  RNA-Seqترکیب اطلاعات ریزآرایه و 

 طور به ،اندهایی که تفاوت بیانی نشان دادهآوردن ژن

 یهای گرانولوزایاختهژن را در  283آمیزی موفقیت

که از  ،های غالب و زیردست شناسایی کردفولیکول

 ای یاختهرگ ها برخی در فرآیند تنظیم مجمله این ژن

ها دارند. این دسته ژن دخالتها نیز بافت دیگردر 

ز ۀ نهایی تمایبرای مرحل نشانگرهاییممکن است 

های غالب در فولیکول و پس ازآن انتخاب فولیکول

 در این تحقیق باشند. یهای فولیکولموج فرآیند

هایی که در مسیرهای ژن مرتبط باهای مهمی ماژول

 ، همچنیندشدنناسایی ش ندسته ای یاختهمرگ 

 های عاملممکن است توسط که ها ژن سازوکار

، تا تنظیم شوندنیز  هااندوکرین داخل تخمدان

از این  آمده دست بهکلی  ۀ. نتیجحدودی روشن شد

 ۀژن یا گره در شبک 283تحقیق شامل شناسایی 

ماژول مهم و  شش شمارلوژنسیز و واصلی تنظیم فولیک

که در مسیرهای مختلف ست اهایی عملکردی با ژن

و غیره  ای یاختهتکثیر، تمایز، مرگ  مانند ای یاخته

 توانند نقش داشته باشند. می
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