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Introduction: The principal aim of the dairy sheep industry worldwide is to produce high-quality milk. Mastitis 
is an inflammatory disease in dairy animals that occurs in response to infectious factors and has substantial impacts 
on animal health, and economic profitability. Somatic cell count has been used as an indirect method to control 
mastitis. Genetic resistance to mastitis involves linked biological mechanisms resulting from differences in 
mastitis response, which activate and regulate different levels of the immune response. Over the last decade, 
interest in identifying genes or genomic regions targeted by selection has grown. Identifying selection signatures 
can provide valuable insights into the genes or genomic regions that are or have been under selection pressure, 
which in turn leads to a better understanding of genotype-phenotype relationships. This study aimed to identify 
effective genes and genomic regions under positive selection in two sheep breeds using selection signature 
methods. For this purpose, FST and hapFLK analyses were performed using the genome-wide single nucleotide 
polymorphisms (SNPs). 
Materials and methods: In this study, data from 585 sheep of different breeds were used to identify genomic 
regions under selection related to the somatic cell counts in milk. Illumina ovine Bead Chip 50K was used to 
determine the genotype of the samples. The genomic information of sheep breeds was extracted from the 
Zenodo database. Quality control on genotyped samples was performed using PLINK v1.9. SNPs with a minor 
allele frequency (MAF) of less than 0.02 and those with a call rate of less than 0.97 were excluded. In addition, 
individuals with more than 10% missing genotype data were removed. SNPs that did not conform to Hardy–
Weinberg equilibrium (P<10-6) were also eliminated. Following these quality control measures, 41,673 SNPs 
from 585 sheep were retained for further analysis. To identify the signatures of selection, two statistical methods 
of FST and hapFLK were used under the software packages FST and hapFLK, respectively. The candidate genes 
were identified using PLINK v1.9 software and the Illumina gene list in R by SNPs located in the 0.01 percentile 
of FST and hapFLK values. In addition, the latest published version of the animal genome database was used to 
define QTLs associated with economically important traits at identified loci. The GeneCards 
(http://www.genecards.org) and UniProtKB (http://www.uniprot.org) databases were also used to interpret the 
function of the obtained genes. 
Results and discussion: Using the FST approach, nine genomic regions on chromosomes 2, 5, 7, 10, 11, 13 (two 
regions), 17, and 22 were identified. The identified candidate genes associated with somatic cell count in these 
genomic regions included IL11RA, CDC16, CARD14, BTRC, OTUD4, COL23A1, LACTB, and PRELID3B. Some 
of the genes located in the identified selection regions were associated with the immune system, innate immune 
response, inflammation response, cancer disease, and milk production. Some of these genes in the selected regions 
were consistent with previous studies. The investigation of reported QTLs showed that these regions are related 
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to QTLs of important economic traits, including milk somatic cell count, udder height and depth, clinical 
mastitis, bovine tuberculosis susceptibility, and heat tolerance. Moreover, the results of hapFLK statistics in this 
research led to the identification of six genomic regions on chromosomes 3, 4, 5, 7, 10, and 13. The identified 
candidate genes associated with the somatic cell count in these genomic regions included FAM49A, CDK6, and 
DLGAP5. Bioinformatics analysis demonstrated that some of these genomic regions overlapped with known 
genes related to innate immune and various cancers. 
Conclusions: Different genes that emerged in the aforementioned regions can be considered candidates for 
selection based on their function. It was found that most of the selected genes were consistent with some previous 
studies and were involved in production traits. However, further investigation is recommended to determine the 
exact function of the identified genes and QTLs. These areas should also be confirmed by other independent 
studies using larger samples. In general, the data from this study may be used in research on genomic selection 
and genomic regions associated with mastitis in dairy sheep and in further reviews and evaluations for the 
improvement of dairy sheep production. 
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  مقاله پژوهشي

هاي گوسفند شيري كاياس و فريزارته از نظر شمار سلول هايمقايسه ژنومي نژاد
 hapFLKو  STFهاي برآوردگر نااريب بدني شير با استفاده از روش

 *٢آبادي فراهانيامير حسين خلت، ١حسين محمّدي

 گروه علوم دامي، دانشكده كشاورزي و محيط زيست، دانشگاه اراك ،استاديار -١

 گروه علوم دامي، دانشكده كشاورزي و محيط زيست، دانشگاه اراك ،دانشيار -٢
  

  )١٠/٠٩/١٤٠٣تاريخ پذيرش:  – ٠٩/٠٩/١٤٠٣تاريخ بازنگري:  – ١٥/٠٧/١٤٠٣(تاريخ دريافت: 

     چكيده

مقايسه ژنومي  اين پژوهش، د. هدفشوغيرمستقيم براي كنترل ورم پستان استفاده مي عنوان روشيهاي بدني بهشمار سلولاز 
رأس  ٥٨٧براي اين منظور از اطلاعات ژنوتيپي  .هاي بدني شير بوددو نژاد گوسفند شيري كاياس و فريزارته از نظر شمار سلول

گوسفندي استفاده شد. براي شناسايي مناطق ژنومي از دو   50Kهايتعيين ژنوتيپ شده با آرايه و خويشاوندي كمتريندام با 
ارزش  درصد ٠١/٠ بازه در كه هاييSNP از استفاده با كانديدا هاياستفاده شد. ژن hapFLKو  STFآزمون آماري برآوردگر نااريب 

 ،٢هاي ناحيه ژنومي روي كروموزوم نتايج حاصل از آماره تتا به شناسايي نه. شدند شناسايي بودند شده واقع اين دو آزمون بالاي
، IL11RA،CDC16 ،CARD14 هايهاي كانديداي شناسايي شده شامل ژنمنجر شد. ژن ٢٢ و ١٧(دو ناحيه)،  ١٣، ١١، ١٠، ٧ ،٥

BTRC،OTUD4  ،COL23A1 ،LACTB  وPRELID3B با سيستم ايمني، پاسخ ايمني ذاتي، پاسخ  متفاوتي عملكردهاي بودند و
، ٤ ،٣هاي به شناسايي شش ناحيه ژنومي روي كروموزوم hapFLKالتهابي، سرطان و توليد شير داشتند. نتايج حاصل از آماره 

 متفاوتي عملكردهاي بودند و DLGAP5و  FAM49A ،CDK6هاي كانديداي شناسايي شده شامل منجر شد. ژن ١٣ و ١٠، ٧ ،٥
هاي بدني شير در گوسفندان در رابطه با شمار سلول اندكيداشتند. با توجه به اينكه تحقيقات  انواع سرطان و ايمني ذاتيدر 

هاي بدني شير ارايه دهد. به تواند اطلاعات ارزشمندي در رابطه با شمار سلولنژاد شيري انجام شده است، نتايج اين تحقيق مي
هاي بيشتري تر با تعداد نمونههاي گستردههاي مؤثر بر اين صفت مهم ضروري است پژوهشمنظور درك بهتر ژنهر حال، به
  انجام شود.

  ورم پستانگوسفند شيري، ، ژن كانديدا، STFآماره  ،hapFLKآزمون : هاي كليديواژه
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  ...ژنومي دو نژاد گوسفند شيري كاياس و فريزارته از نظر شمارمقايسه : و امير حسين خلت آبادي فراهانيي محمدّ نيحس              ٣٨
 

  مقدمه

ورم پستان يك بيماري التهابي در غدد پستاني است كه در 
هاي پاسخ به آسيب فيزيكي و يا عفونت با ميكروارگانيسم

 Escherichia coli ،Staphylococcusزا مانند بيماري

aureus  وStreptococcus pyogenes شود (ايجاد ميOner 

et al., 2021 بيماري نه تنها منجر به ضررهاي ). اين
هاي درمان، دامپزشكي و مرگ و مير دليل هزينهمستقيم به

شود، بلكه منجر به كاهش توليد و كيفيت شير، مي
د شوهاي توليدمثلي، رفاه دام و افزايش نرخ حذف ميچالش

)Argyriadou et al., 2023هاي ). ورم پستان باليني در گله
وده و به كاهش توليد شير منجر گوسفندان شيري شايع ب

هاي گوسفند نژاد شيري وال دل بليس در گله شود.مي
طور به ناشي از ورم پستان كاهش توليد شير ،ايتاليايي
). ميزان Sutera et al., 2018درصد بود ( ١٦ برابر با ميانگين

هاي بدني در شير عفونت پستاني با افزايش شمار سلول
عنوان هاي بدني بهشمار سلول ،نشود. بنابرايتعيين مي

استفاده معيار انتخاب غيرمستقيم براي بيماري ورم پستان 
  ). Leitner et al., 2008( شودمي

در صورتي كه جهش جديدي سبب افزايش درجه 
شود اين افراد شايستگي فرد شود، انتخاب باعث مي

مشاركت بيشتري در تشكيل نسل بعد داشته باشند. در 
اواني آلل جهش يافته بسته به سهم آن در افزايش فر ،نتيجه

يابد، كه منجر به سرعت افزايش ميدرجه شايستگي به
. انتخاب در جهت افزايش شودانتخاب مثبت در ژنوم مي

ها هاي ايجاد شده كه در برخي از جمعيتفراواني جهش
هايي همچون كاهش تنوع نشانه ايجاداند، باعث مفيد بوده

يش فراواني آلل جهش يافته، افزايش عدم ژنتيكي، افزا
و توسعه ساختار هاپلوتيپي در سطح ژنوم  پيوستگيتعادل 

هاي ژنومي كه در اثر انتخاب روي ژنوم اند. اين نشانهشده
د. يكي از نشوهاي انتخاب ناميده ميمانند، نشانهباقي مي

هاي انتخاب، امكان اجراي آن مزاياي اصلي رديابي نشانه
ا استفاده از اطلاعات مولكولي در غياب ركوردهاي تنها ب

اساس ساز و كار عملكرد شناسايي  فنوتيي دقيق است. بر
هاي متفاوتي براي هاي انتخاب در سطح ژنوم، روشنشانه

 ,.Ben Jemaa et alهاي انتخاب وجود دارد (شناسايي نشانه

2023; Mohammadi, 2024.(  
هاي شناسايي نشانه هاي آماريترين آزمونيكي از مهم

) است. STF( انتخاب، آماره تمايز جمعيتي يا شاخص تثبيت

هاي در پژوهشي با هدف شناسايي مناطق ژنومي و ژن
 STFكانديداي مرتبط با صفات توليد شير با استفاده از آماره 

- با مقايسه گوسفندان نژاد شيري با نژادهاي گوشتي، ژنو 

، ST3GAL1،CSN2 ،OSBPL8  ،CSN1S1هاي كانديداي 
SLC35A3، VPS13B  وCYTH4 مرتبط با توليد شير و ژن -

 NT5DC1 و DPY19L1 ،CCDC152 هاي كانديداي
 Rezvannejad et( ندمرتبط با تداوم شيردهي گزارش شد

al., 2022با هدف  كه ). در مطالعه پويش ژنومي ديگري
هاي مختلف گوسفندان هاي انتخاب در نژادشناسايي نشانه

هاي شيري با توليد بالا و توليد پايين انجام شده بود، ژن
، FCGR3A ،CTSK ،CTSS ،ARNT ،GHRكانديداي 
SLC29A4 ،ROR1  وTNRC18  مرتبط با توليد و تركيبات

  ). Li et al., 2023aشير گزارش شده است (
، STFاساس آماره  هاي انتخاب بردر مطالعات شناسايي نشانه

داراي اندازه مؤثر نابرابر يا داراي  هاي نمونهاگر جمعيت
اساس مقادير  ساختار سلسله مراتبي باشند، كاوش ژنومي بر

STF همراه داشته باشد. گيري اريب بهتواند نتيجهمعمول مي
- براي تصحيح اثر رانش و كوواريانس هنگام تشخيص مكان

 Fariello etارائه شد ( hapFLKانتخاب، آماره  موردهاي 

al., 2013 .(  
بهترين  از يكي نژاد كاياس مورد استفاده در پژوهش حاضر،

توليد  صفات نظر يونان از گوسفند شيري كشور نژادهاي
شير و تداوم شيردهي، داراي توليد شير بالا و عملكرد 

- هاي پرورشي صنعتي و نيمهتوليدي مطلوبي در سيستم

). توليد شير اين Argyriadou et al., 2020صنعتي است (
ليتر و  ٣٠٧ برابر با روزه ١٧٠اد در يك دوره شيردهي نژ

است  %٥/٥و  %٢/٦ترتيب بهنيز درصد چربي و پروتئين شير 
)Basdagianni et al., 2019 گوسفندان نژاد كاياس به .(

هاي بدني پايين معروف هستند توليد شير بالا و شمار سلول
)Argyriadou et al., 2023 يكي  ،فريزراته). همچنين، نژاد
 كشور ممتاز و وزن گوسفند متوسط بهترين نژادهاي از

. توليد و تركيبات شير گوسفندي است صفات لحاظ يونان از
 ١٩٠ طول شيردهي در اين نژاد طي يك دوره شيردهي

كيلوگرم است و درصد چربي و پروتئين  ٢٥٦ روزه برابر با
ريزراته است. گوسفند نژاد ف %٦١/٥و  %٢٨/٦ ترتيبشير به

به توليد شير با پروتئين بالا شهرت دارد و شير توليدي اين 
 Kominakis etنژاد براي ساخت پنير بسيار مناسب است (

al., 2017( 



  ٣٩                                               )                     ٣٥-٤٩( ١٤٠٣ زمستان/چهارمتحقيقات توليدات دامي/سال سيزدهم/شماره 
 

 

 

هاي انتخاب براي صفات مهم اقتصادي در گوسفند طي نسل
هاي انتخاب در سطح تواند منجر به ايجاد نشانهگذشته مي

تواند در ها ميابي اين نشانهژنوم شده باشد كه بررسي و ردي
هاي كانديداي مؤثر بر توليد و شناسايي اين مناطق و ژن

 ،هدف از پژوهش حاضر ،تركيبات شير مفيد باشد. بنابراين
مقايسه ژنومي دو نژاد گوسفند شيري كاياس و فريزارته 

هاي هاي بدني با استفاده از آمارهمرتبط با صفت شمار سلول
STF  وhapFLK هاي انتخاب مثبت بود.براي پويش نشانه  

  هاروشو مواد 

رأس  ٥٨٧در پژوهش حاضر، از اطلاعات ژنوتيپي و فنوتيپي 
روابط  كمترينگوسفند نژادهاي شيري كاياس و فريزارته با 

 هايآرايه از استفاده با هاخويشاوندي استفاده شد. نمونه
 ٥٤٢٤١براي   Ovine SNP50 Bead Chipايلومينا شركت

هاي تعيين ژنوتيپ داده. شده بودند ژنوتيپ نشانگر تعيين
شده همراه با اطلاعات فنوتيپي مورد استفاده اين پژوهش 

) /Zenodo )https://zenodo.org/depositدر پايگاه برخط 
 . استدر دسترس  ٨٣٤٤٥٤٦ با شماره دسترسي

هاي ژنومي از معيارهاي فراواني براي فيلتراسيون داده
هاي تعيين ژنوتيپ شده، نرخ تعيين ژنوتيپ نشانگرها نهنمو

) استفاده شد. در MAFدر هر نمونه و فراواني آلل نادر (
هايي كه فراواني تعيين ژنوتيپ در آنها كمتر از نمونه ،ابتدا
 ،درصد بود، شناسايي و حذف شدند. در مرحله بعد ٩٠

درصد، حذف  دو نشانگرهاي داراي فراواني آلل نادر كمتر از
نشانگرهايي كه نرخ تعيين ژنوتيپ آنها در  ،شدند. سپس

درصد بود شناسايي و حذف شدند. در  ٩٧ها كمتر از نمونه
-آنهايي كه در تعادل هاردي ،هاي باقيماندهSNP از ،نهايت

عنوان معياري از خطاي تعيين ژنوتيپ واينبرگ نبودند به
در  ١٠-٦ال سطح احتم ،كنار گذاشته شدند. بدين منظور

نظر گرفته شد. مراحل مختلف فيلتراسيون با نرم افزار 
PLINK انجام شد (٩٠/١(نسخه (Chang et al., 2015 .(

 SNPهاي كنترل كيفي شده با نشانگرهاي داده ،سپس
نرم افزار  merge–مشترك بين دو نژاد با دستور 

PLINK1.9 هم ادغام شدند. با  
مورد مطالعه و  هايدام جمعيتي ساختار بررسي منظوربه

 خود ينژاد هايدر گروه حيواناتقرار گرفتن  نحوه شناسايي
اين . شد استفاده PCA تجزيه از هابندي گروهو تقسيم

 R افزارنرم يطدر مح prcompبا استفاده از تابع  ،تجزيه
دست اساس نتايج به سپس، بر ) انجام شد.٠/٢/٤(نسخه 

هاي اطلاعات فنوتيپي مرتبط با صفت شمار سلول ،آمده
بندي بدني در نژادهاي مورد مطالعه به دو گروه مجزا تقسيم

  شدند.
در اين پژوهش  هاي انتخاب:آماري شناسايي نشانه تجزيه

هاي هاي انتخاب مرتبط با شمار سلولبراي شناسايي نشانه
ياس با ها به دو گروه نژادي شامل نژاد شيري كابدني، دام

هاي بدني پايين و نژاد شيري توليد شير بالا و شمار سلول
- هاي بدني بالا دستهفريزارته با توليد شير بالا و شمار سلول

انتخاب از  موردبندي شدند. براي شناسايي نواحي ژنومي 
استفاده شد.  hapFLKو  STFدو آزمون تمايز جمعيتي 

 ,Wrightبه دو روش رايت ( STFآزمون تمايز جمعيتي 

 Weir and) (θ) و روش برآوردگر نااريب تتا (1965

Cockerham, 1984هاي مربوط شود. محاسبه) محاسبه مي
. براي ندنويسي شدبرنامه Rبه دو روش رايت و تتا در محيط 

جاي به ،هاي انتخاب در سطح ژنومشناسايي بهتر سيگنال
گيري از ميانگين SNPدر نظر گرفتن ارزش عددي هر 

 Creepingهاي مجاور به روش SNPهاي عددي رزشا

Window )CW نشانگر استفاده شد ( ١٠) با طولKim et 

al., 2015 درصد مناطقي از ژنوم كه در آن  ٠١/٠) و تنها
عنوان تمام نشانگرهاي مجاور ارزش بالايي داشتند به

 ,.Kijas et alهاي انتخاب شناسايي و تعيين شدند (نشانه

2012; Saravanan et al., 2021براي ترسيم گراف ارزش .(
افزاري در مقابل موقعيت ژنومي از بسته نرم  Win10هاي

ggplot  در برنامهR  د.شاستفاده ) ٠/٢/٤(نسخه  
اين، جهت بررسي الگوي انتخاب مثبت در سطح  علاوه بر

 hapFLK V1.4 )Farielloافزار نرم hapFLKژنوم از روش 

et al., 2013(  استفاده شد. تعيين فازهاي هاپلوتيپي براي
 هاي مورد مطالعه، با نرم افزاركل ژنوم هر يك از جمعيت

fastPHASE V.1.2.3  انجام شد. در اين برنامه از روش
هاي گمشده درستنمايي براي تخمين ژنوتيپ بيشينه

 Scheetشود (ها استفاده مي(امپيوت) و بازسازي هاپلوتيپ

and Stephens, 2006هاي ورودي براي نرم افزار ). فايل
hapFLK  شامل دو فايل داده براي فازهاي هاپلوتيپي كه

مورد  SNPهاي براي هر رأس دام تعيين شده و فايل نقشه
با  hapFLKمقادير  Pهاي استفاده است. بنابراين، ارزش

  استفاده از رابطه زير نرمال شدند:
  

ℎ𝑎𝑝𝐹𝐿𝐾ௗ  

=
𝑟𝑎𝑤 ℎ𝑎𝑝𝐹𝐿𝐾 − 𝑚𝑒𝑎𝑛 (𝑟𝑎𝑤 ℎ𝑎𝑝𝐹𝐿𝐾)

𝑆𝐷(𝑟𝑎𝑤 ℎ𝑎𝑝𝐹𝐿𝐾)
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و  𝑟𝑎𝑤 ℎ𝑎𝑝𝐹𝐿𝐾 ،𝑚𝑒𝑎𝑛 (𝑟𝑎𝑤 ℎ𝑎𝑝𝐹𝐿𝐾) ،در رابطه بالا
𝑆𝐷(𝑟𝑎𝑤 ℎ𝑎𝑝𝐹𝐿𝐾) ترتيب ارزش اوليه، ميانگين و به
در كل ژنوم است.  hapFLK مقادير خطاي استاندارد همه

عنوان نشانه هب hapFLKدرصد حد بالاي ارزش  ٠١/٠تنها 
). Waineina et al., 2022انتخاب در نظر گرفته شد (

 Rدر برنامه  ggplotافزاري  بسته نرم با استفاده ازسپس، 
- به hapFLKهاي گراف منهتن پلات ارزش ،)٠/٢/٤(نسخه 

 دست آمد.

باز كيلو جفت ٥٠٠مناطق و هاي گزارش شده در اين ژن
  Genes 113اطراف آنها از پايگاه اطلاعاتي برخط

Ensemble  Database  وسيلههبBioMart  
)www.ensembl.org/biomart بررسي شد. براي تفسير (

تي هاي اطلاعادست آمده از پايگاهههاي ببهتر عملكرد ژن
) و GeneCards )http://www.genecards.org برخط

UniProtKB )http://www.uniprot.org.استفاده شد (  
) ژنوم Annotationبا توجه به اينكه تفسير عملكردي (

 هاييطور كامل تكميل نشده است، پايگاههگوسفند هنوز ب
 بيوشيميايي و شبكه ژني و ساز و كارهايكه براي توصيف 

موجود هستند، گونه گوسفند را يا قبول  QTLشناسايي 
 اينكه ناقص هستند، لذا از ژنوم گاو جهت كنند و يانمي

بررسي اينكه مناطق ژنومي شناسايي شده حاوي ژن خاصي 
اده مناطق ارتولوگوس ژنوم گاو با استف استفاده شد. هستند

  Genes 113برخطاز جستجو در پايگاه اطلاعاتي 
Ensemble Database  وسيلههبBioMart  

)www.ensembl.org/biomart بررسي قرار گرفت. ) مورد
براي بررسي اينكه آيا مناطق مورد نظر با  ،در نهايت

QTLد يا خير، از مركز نپوشاني دارهاي شناسايي شده هم
 QTL برخطاطلاعاتي 

)http://i.animalgenome.org/jbrowse/ براساس آخرين (
 استفاده )Release 52, Dec 27, 2023روز شده (نسخه به

 شد.

  نتايج و بحث

هاي بدني توصيفي مرتبط با توليد شير و شمار سلول آمار
ارائه شده  ١نژادهاي مورد مطالعه پژوهش حاضر در جدول 

هاي است. نتايج مربوط به مراحل مختلف ويرايش داده
ارائه شده است. پس از مراحل  ٢تعيين ژنوتيپ در جدول 

و  ٤٣٩٩٨در نهايت  ،SNPمختلف كنترل كيفي در سطح 
ترتيب در نژادهاي كاياس و فريزارته به SNPنشانگر  ٤٧٤٥١

جفت كروموزوم گوسفند  ٢٦باقي ماندند كه شامل اطلاعات 
هاي تعيين ژنوتيپ ). پس از حذف، داده٢بودند (جدول 

شده نژاد گوسفندان كاياس و فريزارته با هم تركيب شدند 
 تجزيهمشترك بودند. نتايج  SNPنشانگر  ٤١٦٧٣كه داراي 

PCA كه با  نشان دادPC1، با نژاد كاياس و PC2،  نژاد
خوبي از يكديگر تفكيك و جدا شدند و در هيچ فريزارته به

 ).١ند (شكل شتپوشاني ندااي با هم همنقطه

براي  %٧/٣واريانس ( %١/٥حدود  PCA تجزيه ،در مجموع
كنند. را توجيه مي )٢براي ويژه بردار  %٤/١و  ١ويژه بردار 

و  ١ پايه ويژه بردارهاي حيوانات فقط برمطالعات، ساير در 
اند بندي شدهاساس نژاد و منطقه جغرافيايي دسته بر ٢
)Kijas et al., 2012; Waineina et al., 2022در مطالعه .( -

هاي روي جمعيت .Kijas et al) 2012( وسيلهبهاي كه 
 %٩٨/٢ترتيب به PC2و  PC1گوسفند دنيا انجام شده بود، 

  كردند.واريانس را توجيه مي %٤٤/١و 
- هجايگا ،با توجه به اينكه انتخاب، علاوه بر جهش سودمند

 ,.Akey et alدهد (را هم تحت تأثير قرار ميهاي مجاور آن

هاي در اين پژوهش براي شناسايي بهتر سيگنال ،)2002
جاي در نظر گرفتن ارزش عددي انتخاب در سطح ژنوم به

هاي مجاور SNPهاي عددي ارزشگيري ، ميانگينSNPهر 
صورت گرفت و تنها  SNPنشانگر  ١٠با طول  CWروش  هب

درصد مناطقي از ژنوم كه در آن تمام نشانگرهاي  ٠١/٠
نتخاب هاي اعنوان نشانهمجاور داراي ارزش بالايي باشند، به
آستانه تعيين شده  ).٢ شناسايي و تعيين شدند (شكل

ايز ي از ژنوم كه بيشترين تمگيرانه بوده و فقط مناطقسخت
 .دهند، انتخاب شدندجمعيتي را در بين نژادها نشان مي

درصد  ٠١/٠اين حد آستانه در مطالعات مختلف از 
)Patiabadi et al., 2024درصد ( پنج ) تاHu et al., 2023 (

 متغير بود.

دهنده بالايي دارند نشان STFهايي از ژنوم كه ارزش بخش
گروه نژادي مورد بررسي در آن مناطق ژنومي تمايز بين دو 

هاي طبيعي دنبال انتخابدر اثر انتخاب مثبت هستند كه به
هاي مورد نظر هاي مختلف براي جايگاهو مصنوعي طي نسل

دست آمده نشان داد كه در نتايج به وجود آمده است.به
تفرق  داراي هاي مجاورSNP ،چندين منطقه ژنومي

كه شامل نه ناحيه ژنومي روي  بودندجمعيتي بالايي 
 و ١٧، ( دو منطقه) ١٣، ١١، ١٠ ،٧ ،٥ ،٢هاي كروموزوم

هاي تتا قرار داشتند كل ارزش ٩٩/٩٩بودند و در صدك  ٢٢
  ).٢دار بودند (شكل و معني
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 آمار توصيفي نژادهاي مورد بررسي در پژوهش حاضر -١جدول 
Table 1. Descriptive statistics of breeds in this study 

 
Somatic cell count 

(cells/mL) 
 

 
Average milk 

production  
(kg) 

 
Average milking lengths 

(day) 
Sample 

size Breed 

263266 292.5 189 288 Chios 
595116 278.4 168 299 Frizarta 

 
  هاي انتخابنشانه تجزيهبراي  SNPخلاصه مراحل مختلف كنترل كيفيت نشانگرهاي  -٢جدول 

Table 2. Summary of quality control steps for single nucleotide polymorphism (SNP) markers used for signature 
of selection analysis  

Frizarta  Chios Item 
299 288 Number of animals  

0 0 Excluding animals with call rate<0.90  
0 0 Excluding animals that were clustered outside of their population mass in PCA analysis  

1678 5905 Excluding SNPs ≤ 2% minor allele frequency (MAF) over all animals 
1999 1945 Excluding SNPs ≤97% call rate over all animals 
244 236 Excluding SNPs with deviation from HW equilibrium (P<0.000001) 

2144 2157 Unmapped or located in non-autosomal 
299 288 Remaining animals  

47451 43998 Remaining SNPs 
  

 
Fig. 1. Animals clustered on the basis of principal components analysis (PCA) using genotyping information of 

all animals. Green color: Chios; Blue color: Frizarta 
د كاياس، رنگ با استفاده از اطلاعات ژنوتيپي تمام حيوانات. رنگ سبز: نژا PCA تجزيهبندي حيوانات براساس خوشه -١شكل 

نژاد فريزارته آبي:
هاي انتخاب و آماره تتا تاكنون براي شناسايي از روش نشانه

مناطق ژنومي مرتبط با صفات مهم اقتصادي مختلف در 
هاي اهلي استفاده شده است. پس از شناسايي نواحي دام

 هاي موجود در اين مناطق شناساييانتخاب، ژن زيرژنومي 
 ،در مجموع ها بررسي شدند.و عملكرد بيوشيميايي آن شده
 راهژن كه در ارتباط با منطقه انتخابي بودند از اين  ١٣٧
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 ،٢هاي مشخص شده در جدول تعيين شدند. ژن
اوتي با سيستم ايمني، پاسخ ايمني ذاتي، عملكردهاي متف

توانند پاسخ التهابي، سرطان و توليد شير داشتند كه مي
هاي بدني طور مستقيم و غيرمستقيم با صفت شمار سلولبه

علت عدم پيشرفت كافي در مهار بيماري به مرتبط باشند.
امروزه  ،هاي سنتي دامپزشكيروش وسيلهبهورم پستان 

هاي طبيعي بر پايه ايمني طبيعي ه روشبيشترين توجه ب
هاي بدني ها عليه عفونت غدد پستاني است. شمار سلولدام
طور عمده براي ارزيابي وضعيت ليتر شير كه بهميلي يك در

تواند در نتيجه مي شودفاده ميسلامت غدد پستاني است
هاي باكتريايي در غدد پستاني افزايش يابد. به همين عفونت
يك يا چند  ،هاي كانديداي ورم پستان بالينيژن ،خاطر

  نقش در سيستم ايمني ميزبان دارند.

اولين منطقه ژنومي شناسايي شده مرتبط با شمار 
 ٤٠/٣٧-٤٦/٣٦در ناحيه  ٢هاي بدني روي كروموزوم سلول

هاي موجود در اين ناحيه، مگابازي قرار داشت. از بين ژن
با سيستم ايمني را بيشترين ارتباط  IL11RAكانديداي  ژن

در پاسخ ايمني نقش اساسي دارد و  IL11RAداشت. ژن 
كه براي  نمايدميعمل  ١١-عنوان گيرنده اينترلوكينبه

 Bو  Tهاي هاي آنتي ژن سلولبه گيرنده ارسال سيگنال
). در پويش http://www.genecards.orgمورد نياز است (

هاي انتخاب مرتبط با صفات نهژنومي با هدف شناسايي نشا
 IL11RA، ژن كانديداي Xia’nanتوليدي در گاوهاي نژاد 

 ,.Song et alمرتبط با سيستم ايمني گزارش شده است (

2024.( 

Fig. 2. Distribution of win10 FST statistic values in study population. The SNP position on different 
chromosomes shown on the X-axis, and FST values are plotted on the Y-axis 

ها روي SNPموقعيت كروموزومي  .هاي مورد مطالعهدر سطح ژنومي جمعيت STFآماره  10Winهاي توزيع ارزش -٢شكل 
  نمايش داده شده است Yآنها روي محور  STFهاي و ارزش Xمحور 
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دومين منطقه ژنومي شناسايي شده در پژوهش حاضر در 
قرار داشت. از  ١٠مگابازي كروموزوم  ٨٨/٨٥-٨٧/٨٦ ناحيه

 CDC16هاي موجود در اين ناحيه، ژن كانديداي بين ژن
 هاي بدني داشت. ژنبا شمار سلول را بيشترين ارتباط

CDC16  كلسيم و پروتئين دهنده همراه پروتئين اتصالبه
دهنده ليپوساكاريدها در پاسخ ايمني ذاتي نقش دارند اتصال

)Shi et al., 2018 در مطالعه پويش ژنومي با هدف .(
هاي كانديداي مرتبط با پاسخ ايمني به ويروس شناسايي ژن

گزارش شده است   CDC16نيوكاسل، ژن كانديداي
)Habimana et al., 2021 .(  

در  ١١روي كروموزوم شناسايي شده  سومين ناحيه ژنومي
هاي مگابازي قرار داشت. از بين ژن ٣٨/٥١-١٨/٥٢ ناحيه

بيشترين   CARD14موجود در اين منطقه، ژن كانديداي
  CARD14با پاسخ سيستم ايمني داشت. ژنرا ارتباط 

واسطه اصلي پاسخ التهابي است و نقش كليدي در جذب 
 داردهاي تومور و القاي التهاب ها، تعديل سلولنوتروفيل

)http://www.genecards.org در مطالعات مختلف پويش .(
با پاسخ   CARD14داري بين ژنارتباط معني ،ژنومي

 Israel andالتهابي و تنظيم ايمني بدن گزارش شده است (

Mellett, 2018, Wang et al., 2018.(  
در ناحيه ايمني منطقه ژنومي ديگر مرتبط با سيستم 

شناسايي شد. ژن  ١٧مگابازي از كروموزوم  ٨٢/١٣-٨٢/١٢
 OTUD4  در اين ناحيه قرار داشت. ژن OTUD4كانديداي 

هايي است كه سازي در نوتروفيلبخشي از مسير فعال
آسيب ديده يا عفوني هاي هاي ايمني را در مكانكمپلكس

). در مطالعه http://www.genecards.orgاند (محدود كرده
ژن كانديداي  ،Durocهاي نژاد پويش ژنومي در خوك

OTUD ) مرتبط با سيستم ايمني گزارش شده استLi et 

al., 2024.(  
آخرين منطقه ژنومي مهم ديگري كه در پژوهش حاضر با 

سيستم ايمني شناسايي شد،  مرتبط باو استفاده از آماره تتا 
مگابازي از  ٩٠/٢١-٩٠/٢٢در ناحيه  BTRCژن كانديداي 

 بود. در پويش ژنومي در نژادهاي مختلف گاو ٢٢كروموزوم 
هاي كانديداي مرتبط با بيماري شيري با هدف شناسايي ژن
 Caiگزارش شده است ( BTRCورم پستان، ژن كانديداي 

et al., 2018 .(هاي ي كه برنامهآنجاي و از ديگر از سوي
طور عمده هاي اخير بههاي شيري طي دههاصلاح نژادي دام

در جهت افزايش توليد شير و تركيبات شير مانند درصد 
چربي و پروتئين بوده است، به دليل همبستگي ژنتيكي 

منفي به ويژه بين توليد شير و مقاومت به ورم پستان، 
مانند ورم پستان  ييهاكاهش مقاومت دام به بيماري

 در كه شده است. بنايراين، دور از انتظار نبودمشاهده 
هاي كانديداي مرتبط با توليد و برخي از ژن ،پژوهش حاضر

تركيبات شير شناسايي شوند. مهمترين منطقه ژنومي 
ه از هر دو آماره در پژوهش حاضر دشناسايي شده با استفا

قرار داشت.  ٥ مگابازي كروموزوم ٤٩/٣٦-٤٤/٣٧ در ناحيه
هاي موجود در اين ناحيه، ژن كانديداي از بين ژن
COL23A1 با توليد شير داشت. در  را بيشترين ارتباط

هاي كانديداي پويش ژنومي با هدف شناسايي ژن مطالعه
 Murrahهاي مرتبط با توليد و تداوم شيردهي در گاوميش

صفت  در ارتباط با COL23A1ژن كانديداي  انجام شده بود،
 ،). همچنينLázaro et al., 2024توليد شير گزارش شد (

اي پويش ژنومي با استفاده از رويكرد تك مرحله در مطالعه
 ،COL23A1كه ژن  ه شدهاي مصري نشان داددر گاوميش

كند درصد از واريانس ژنتيكي توليد شير را توجيه مي ٤١/٠
)Abdel-Shafy et al., 2020.(  

 STFدومين منطقه ژنومي شناسايي شده با استفاده از آماره 
-٧٩/٤٤تتا در پژوهش حاضر مرتبط با توليد شير در ناحيه 

هاي قرار داشت كه از بين ژن ٧مگابازي كروموزوم  ٧٩/٤٥
بيشترين ارتباط را  LACTBژن  ،موجود در اين ناحيه
سوخت و نقش كليدي در  LACTBداشت. ژن كانديداي 

يدها در بدن داشته و در توليد اسيدهاي چرب ليپ ساز
). http://www.genecards.orgموجود در شير نقش دارد (

هاي كانديداي در مطالعه پويش ژنومي با هدف شناسايي ژن
، ژن Karachaiمرتبط با تركيبات شير در بزهاي نژاد 

چربي شير در  ساختمرتبط با  LACTBكانديداي 
 Selionova etهاي غدد پستاني گزارش شده است (سلول

al., 2024.(  
سومين منطقه ژنومي شناسايي شده با استفاده از هر دو 
آماره در پژوهش حاضر مرتبط با توليد شير در ناحيه 

قرار داشت كه از بين  ١٣مگابازي كروموزوم  ٩١/٥٧-٩٠/٥٦
بيشترين  PRELID3Bژن  ،هاي موجود در اين ناحيهژن

نقش داراي  PRELID3Bارتباط را داشت. ژن كانديداي 
 استو انتقال چربي در بدن  ساختكليدي در تنظيم 

)Miliara et al., 2019با هدف  كه ). در مطالعه پويش ژنومي
هاي مرتبط با توليد شير در بزهاي شيري انجام شناسايي ژن

ربي شير مرتبط با چ PRELID3Bژن كانديداي  شده است،
  ). Zhao et al., 2024گزارش شد (
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هاي شناسايي شده در مناطق ژنومي مورد نظر QTLبررسي 
 ،٢٢و  ١٧، ١١، ١٠، ٧، ٥هاي نشان داد كه روي كروموزوم

QTL هاي گزارش شده مرتبط با صفات مهم اقتصادي
هاي بدني، بيماري ورم پستان و توبركلوزيس، شمار سلول

مقاومت به كنه و گرما  و پستانيصفات ساختاري سيستم 
  ).٣(جدول  قرار دارند

 :hapFLKهاي انتخاب با استفاده از روش شناسايي نشانه
در هر جايگاه  hapFLKاساس ضرايب  نمودار منهتن بر

دست هنشان داده شده است. نتايج ب ٣در شكل نشانگري 
هاي SNP ،آمده نشان داد كه در چندين منطقه ژنومي

كه شامل شش  بودندتفرق جمعيتي بالايي  داراي مجاور
بودند  ١٣ و ١٠، ٧ ،٥، ٤ ،٣هاي ناحيه ژنومي روي كروموزوم

قرار داشتند و  hapFLKهاي كل ارزش ٩٩/٩٩و در صدك 
  ).٣بودند (شكل نيز دار معني

هاي بدني با هاي شناسايي شده در اين مناطق ژنومي مرتبط با صفت شمارش سلولانتخاب و ژن موردنواحي ژنومي  -٣جدول 
 STFاستفاده از آماره 

Table 3. Genomic regions containing selection signatures related to somatic cell count trait, and genes (QTL) 

reported in these genomic regions using FST method 

(PubMed ID) QTL reported in 
these region 

Genes including in these region Genomic region 
Number of 
chromosomes 

- - 

RASEF, CCL21, CCL19, CCL27, 
IL11RA, GALT, SIGMAR1, ARID3C, 
DCTN3, RPP25L, CNTFR, ENHO, 

DNAI1, FAM219A, MYORG, 
NUDT2, KIF24, UBAP1, RPL23, 

DCAF12  

36461488: 37406488 2 

21831322 
Milk somatic cell 

count 

MXD3, U6, LMAN2, RGS14, 
SLC34A1, PFN3, F12, GRK6, PRR7, 

DBN1, PDLIM7, DOK3, DDX41, 
FAM193B, TMED9, B4GALT7, 

N4BP3, RMND5B, NHP2, 
HNRNPAB, PHYKPL, COL23A1, 

CLK4 

36492388:37447388 5 

28619006 Tick resistance USP3, CA12, APH1B, RAB8B, 
LACTB, TPM1, TLN2, bta-mir-190a 

44797111: 45797111 7 

21831322 Udder height and 
depth 

CUL4A, RASA3, ATP4B, GRK1, 
TMEM255B, GAS6, CDC16, UPF3A, 

CHAMP1, LAMP1, GRTP1, 
DCUN1D2, TMCO3, TFDP1 

85883815:86873815 10 

25151887 Clinical mastitis 
RPTOR, ENDOV, NPTX1, RNF213, 

SLC26A11, SGSH, CARD14, 
EIF4A3, GAA, CCDC40, TBC1D16, 

CBX4, CBX8, CBX2, ENPP7 

51385928:52188928 11 

21831322 Teat length 
POFUT1, KIF3B, ASXL1, NOL4L, 
COMMD7, DNMT3B, MAPRE1, 

SUN5, BPIFB2, BPIFB6, BPIFB3, 
BPIFB4, BPIFA2C, BPIFA2B 

61377331:62332331 13 

23647142 Clinical mastitis 

ZNF831, PRELID3B, ATP5F1E, 
TUBB1, CTSZ, NELFCD, GNAS, 

NPEPL1, STX16, APCDD1L 
VAPB, RAB22A, CIMIP1 

56904112:57917112 13 

26960806 
Bovine tuberculosis 

susceptibility 
SMAD1, OTUD4, ABCE1, 

ANAPC10, ANAPC10, HHIP 
12826730:13821730 17 

28365122 Heat tolerance 

BTRC, POLL, DPCD, FBXW4, 
FGF8, NPM3, OGA, KCNIP2, 
ARMH3, HPS6, LDB1, PPRC1, 

SNORD22, NOLC1, ELOVL3, PITX3, 
GBF1, NFKB2, PSD, FBXL15, 

CUEDC2, MFSD13A, ACTR1A, 
SUFU 

21907407:22907407 
 22 
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تاكنون جهت  hapFLKهاي انتخاب و روش نشانه از روش
شناسايي مناطق ژنومي مرتبط با صفات مهم اقتصادي 

ا هاي اهلي استفاده شده است. در پژوهشي بمختلف در دام
 پاسخ سازگاري،هاي انتخاب مرتبط با هدف شناسايي نشانه

ا بسيستم ايمني، توليد و توليدمثل در نژادهاي مختلف بز 
 كه نواحي ژنومي ه شدنشان داد hapFLKاستفاده از آماره 

- هداراي نشان ٢٦و  ٢٢،  ١٥، ١٠، ٤، ٣هاي روي كروموزوم
هاي هاي انتخاب هستند. اين مناطق ژنومي شامل ژن

بودند كه  PCKو  HYAL1 ،PDE4B ،MST1كانديداي 
، سيستم ايمني و توليد شير سازگارينقش كليدي در 

). پس از شناسايي نواحي Waineina et al., 2022داشتند (
 ،هاي موجود در اين مناطقانتخاب، ژن موردژنومي 

 .ها بررسي شدندو عملكرد بيوشيميايي آنشده شناسايي 
 ابد ژن كه در ارتباط با منطقه انتخابي بودن ٦١ ،در مجموع

  ). ٤تعيين شدند (جدول  روشاين 

اولين منطقه ژنومي شناسايي شده مرتبط با شمار 
 ٢١/٢٤-٢٣/٢٥در ناحيه  ٣هاي بدني روي كروموزوم سلول

هاي موجود در اين ناحيه، مگابازي قرار داشت. از بين ژن
با صفت مورد را بيشترين ارتباط  FAM49Aكانديداي  ژن

نقش تنظيمي مثبت داراي  FNDC3Bمطالعه داشت. ژن 
 استها و تشكيل بافت همبند در تكثير فيبروبلاست

)http://www.genecards.org مطالعه پويش كل ژنومي با .(
هدف شناسايي مناطق ژنومي مرتبط با صفات ساختاري 
پستان در گاوهاي هلشتاين فرانسوي انجام شده بود. ژن 

ان و نوك مرتبط با صفات ارتفاع پست FAM49Aكانديداي 
). در مطالعات Gonzalez et al., 2020پستان گزارش شد (

صفات پستاني، همبستگي ژنتيكي بين  در خصوص قبلي
هاي بدني با اتصالات پستاني در گوسفند شمار سلول

  ).Casu et al., 2010گزارش شده است (

 
Fig. 3. Distribution of hapFLK statistic values in study population. The SNP position on different chromosomes 

is shown on the X-axis and hapFLK values are plotted on the Y-axis 
و  Xها روي محور SNPبا موقعيت كروموزومي  .هاي مورد مطالعهدر سطح ژنومي جمعيت hapFLKهاي توزيع ارزش -٣شكل 

  نمايش داده شده است Yآنها روي محور  hapFLKهاي ارزش
  
  



  ...و فريزارته از نظر شمار ژنومي دو نژاد گوسفند شيري كاياسمقايسه : و امير حسين خلت آبادي فراهانيي محمدّ نيحس              ٤٦
 

دومين منطقه ژنومي شناسايي شده در پژوهش حاضر در 
قرار  ٥مگابازي كروموزوم شماره  ٩٧/٩-٩٨/١٠ ناحيه

هاي موجود در اين ناحيه، ژن داشت. از بين ژن
با صفت شمار را بيشترين ارتباط   CDK6كانديداي

هاي كليدي در ژن ءجز CDK6 هاي بدني داشت. ژنسلول
عنوان واسطه در كه به است PI3K-Aktدهي مسير سيگنال

نقش مؤثري دارد  ،ايمني ذاتي ستمسي
)http://www.genecards.org در مطالعه ژنومي با هدف .(

هاي رحمي، ژن شناسايي مناطق ژنومي مرتبط با بيماري
 ).May et al., 2022ست (گزارش شده ا CDK6كانديداي 

در  ٧سومين ناحيه ژنومي شناسايي شده روي كروموزوم 
هاي مگابازي قرار داشت. از بين ژن ٣٩/٦٣-٤٨/٦٤ ناحيه

بيشترين  DLGAP5موجود در اين منطقه، ژن كانديداي 
 نقش ژن هاي بدني داشت. اينارتباط را با صفت شمار سلول

سلولي و آپوپتوز در ايمني ذاتي، تفرق و تمايز  در مهمي
). در مطالعه پويش http://www.genecards.orgدارد ( بدن

سيستيك تخمداني، ارتباط كل ژنومي مرتبط با سندرم پلي
در انسان با اين  DLGAP5داري بين ژن كانديداي معني

 ،). همچنينDeng et al., 2022سندرم گزارش شده است (
سينه، ژن در مطالعه پويش ژنومي مرتبط با سرطان 

  ).Li et al., 2023bگزارش شده است ( DLGAP5كانديداي 
، يكي از اولين با بررسي منابع انجام شده، پژوهش حاضر

پايه دو رويكرد  هاي انتخاب برشناسايي نشانه مطالعات
هاي بدني در گوسفندان مرتبط با صفت شمار سلول متفاوت

پركاربرد آماري هاي نژاد شيري بوده است. يكي از آزمون
هاي انتخاب، آماره تمايز جمعيتي يا شاخص شناسايي نشانه

لحاظ نكردن  ،است. از مشكلات اصلي اين روش تثبيت
گيري است كه اين مورد با استفاده از روش خطاي نمونه

 hapFLKآماره  ، درنااريب تتا تصحيح شده است. همچنين
يپي است، و طول هاپلوت كه مبتني بر عدم تعادل پيوستگي

وسيله فازهاي هاپلوتيپي هانتخاب ب موردمناطق ژنومي 
شوند. يكي از مشكلات اصلي در آماره تشخيص داده مي

hapFLK  كه منجر به شناسايي مناطق ژنومي كمتر از
در شناسايي مناطق  آنماهيت  شودهاي ديگر ميآماره

 Fariello etژنومي حاصل از مهاجرت و تنگناي جمعيتي (

al., 2013 بوده و نتايج آن تحت تأثير اندازه نمونه است (
)Bertolini et al., 2018 از طرف ديگر، مطالعات ژنومي .(

هاي هاي انتخاب مثبت از آرايهكه با هدف شناسايي نشانه

در معرض  كردندژنومي عمومي شركت ايلومينا استفاده 
گيري هايي مانند خطاهاي تعيين ژنوتيپ و نمونهاريبي

تواند منجر به نتايج مثبت كاذب شود تند كه ميهس
)Islam et al., 2019.(  

 هاي توصيه شده براي جلوگيري از خطاهايحليكي از راه
ذكر شده جهت شناسايي مناطق ژنومي مورد انتخاب، 

ي براي مناطق ژنوم گيرانههاي سختاستفاده  از آستانه
در پژوهش حاضر  (Gouveia et al., 2014).كانديدا است 

انه تر مناطق مورد انتخاب مثبت از آستبراي شناسايي دقيق
بالاي  hapFLKو  STFهاي هر دو آماره درصد ارزش ٠١/٠

ه اي بود و دامنگيرانهجمعيت استفاده شد كه دامنه سخت
) تا پنج درصد Waineina et al., 2022درصد ( ٠١/٠آن از 

)Hu et al., 2023ف گزارش شده است. ) در مطالعات مختل
از دلايل متفاوت بودن مناطق ژنومي شناسايي  همچنين،

ت توان به متفاومي شده در پژوهش حاضر با ساير تحقيقات
سي و اندازه نمونه و كم بودن تعداد نژادهاي مورد برر بودن
 هاي آماري متفاوت براي شناسايي مناطق ژنومي موردروش

  .كرد مطالعه اشاره اين انتخاب مثبت در
هاي ژنومي يافت ها و جايگاهدر اين پژوهش، برخي از ژن

شده در گوسفند، جديد هستند. با توجه به عملكرد زيستي 
هاي كانديداي شناسايي شده در اين تحقيق كه منطبق ژن

هاي ديگر است، با گزارشات پويش ژنومي پيشين در گونه
د. توان بروز فنوتيپي صفت مورد مطالعه را توجيه كرمي
هاي تحقيقات مشابه جديد و استفاده توان با ادغام دادهمي

تر براي تأييد نتايج پژوهش حاضر هاي آماري جامعاز تجزيه
دليل عدم دسترسي به استفاده كرد. در اين پژوهش به

ركوردهاي فنوتيپي و اطلاعات ژنوتيپي مرتبط با صفات 
از مورد مطالعه پژوهش حاضر در گوسفندان بومي كشور، 

اطلاعات فنوتيپي و ژنوتيپي گوسفندان نژاد شيري يوناني 
- جمعيت در تحقيق اين نتايج از استفاده لذا. شد استفاده

 تا دارد بيشتر مطالعه به نياز كشور، گوسفندان بومي هاي
بررسي بيشتر نواحي مهم  .شوند تأييد نيز هاجمعيت اين در

هاي ژنخصوص مناطقي كه شامل ژنومي شناسايي شده، به
كانديدا با اثر مستقيم بر توليد شير و سيستم ايمني هستند، 

هاي آزمايشگاهي مختلف (بررسي با استفاده از آزمون
 تواند درهاي كانديدا و يا بيان ژن) ميچندشكلي در ژن

  .باشند مؤثر پژوهش اين در آمده دستهب نتايج تأييد
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هاي بدني با استفاده هاي شناسايي شده در اين مناطق ژنومي مرتبط با شمار سلولانتخاب و ژن موردنواحي ژنومي  -٤جدول 
 hapFLKاز آماره 

Table 4. Genomic regions containing selection signatures related to somatic cell count and genes (QTL) reported 

in these genomic regions using hapFLK method 

(PubMed ID) QTL reported in 
these region 

Genes including in these region Genomic region 
Number of 
chromosomes 

24362770 Heat tolerance MYCN, CYRIA, FAM49A 24218842:25235842 3 

- - 

MTERF1, AKAP9, CYP51A1, 
LRRD1, KRIT1, ANKIB1, TMBIM7, 

GATAD1, PEX1, RBM48, FAM133B, 
CDK6 

 

9971314:10986314 4 

21831322 
Milk somatic cell 

count 

MXD3, U6, LMAN2, RGS14, 
SLC34A1, PFN3, F12, GRK6, PRR7, 

DBN1, PDLIM7, DOK3, DDX41, 
FAM193B, TMED9, B4GALT7, 

N4BP3, RMND5B, NHP2, 
HNRNPAB, PHYKPL, COL23A1, 

CLK4 

36492388:37447388 5 

- - 
FERMT2, DDHD1, DUOX1, 

DUOXA1, DUOXA2, DUOX2, 
SORD, DLGAP5  

 

63396753:64545753 7 

27077383 
Bovine respiratory 

disease 
susceptibility 

DIAPH3, U6 2190772:3194772 10 

23647142 Clinical mastitis 
ZNF831, PRELID3B, ATP5F1E, 
TUBB1, CTSZ, NELFCD, GNAS, 

NPEPL1, STX16, APCDD1L 
VAPB, RAB22A, CIMIP1 

56904112:57917112 13 

  كلي گيرينتيجه

هاي انتخاب مثبت در اين مطالعه براي شناسايي نشانه
هاي تمايز جمعيتي هاي بدني از آمارهمرتبط با شمار سلول

هاي انتخاب در استفاده شد و نشانه hapFLKنااريب تتا و 
هايي از ژنوم شناسايي شد كه برخي از اين مناطق در بخش

ها در پيشين نيز تأييد شده بودند. بررسي ژنهاي بررسي
هاي موجود در اين مناطق انتخاب نشان داد ژن موردنواحي 

همانند سيستم ايمني، پاسخ ايمني  متفاوتي با عملكردهاي
هستند. مرتبط ذاتي، پاسخ التهابي، سرطان و توليد شير 

بررسي مناطق ژنومي شناسايي شده در اين  ،همچنين
اي شناسايي شده در گونه گاو نشان داد هQTLتحقيق با 

مرتبط با صفات  QTLچندين  ،كه در اين مناطق ژنومي
ساختاري پستان، ورم پستان و مقاومت به بيماري از جمله 
سل گزارش شده است. با توجه به اهميت اقتصادي بيماري 

 اين ورم پستان و توليد شير در پرورش گوسفند، نتايج
طلاعاتي ارزشمندي براي شناسايي منابع ا تواندمي پژوهش

 ساز و كارهاي كانديداي توليد شير، سيستم ايمني و ژن
توان مولكولي مربوطه ارائه دهد. بنابراين، از اين اطلاعات مي

بهبود سيستم ايمني و  منظوربه نژادي اصلاح هايبرنامه در
 ژنتيكي نشانگرهاي كمكانتخاب به راهافزايش توليد شير از 

كميت و كيفيت شير در  بهبود و انتخاب بازده افزايش براي
  كرد. گوسفند استفاده
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