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Introduction: The number of lambs per lambing is one of the most important reproductive traits in sheep. Many 
studies have reported that genetic mechanisms play an important role in the variation of litter size in sheep. 
Selection for higher litter size in sheep has led to a variation of this trait within and across different breeds. Natural 
and artificial selection related to adaptation and economic traits, such as litter size, results in changes at the 
genomic level which leads to the appearance of selection signatures. Detection of these regions provides an 
opportunity for a better understanding of genetic mechanisms underlying the phenotypic variation of litter size in 
sheep. Several tests including the linkage disequilibrium-based approach, site frequency spectrum, and population 
differentiation-based approach have been developed to explore the footprints of selection in the genome. This 
study aimed to identify selection signatures in Baluchi sheep to investigate the genes annotated in these regions 
as well as the biological pathways involved. For this purpose, XP-EHH and FST analyses were conducted using 
the genome-wide single nucleotide polymorphisms (SNPs). 
Materials and methods: In this study, data from 96 Baluchi ewes genotyped using Illumina Ovine SNP50K 
BeadChip were used to identify genomic regions under selection associated with litter size in sheep. Phenotypic 
and pedigree data were collected at the Abbasabad Sheep Breeding Station. Based on records on different litters, 
ewes were divided into two groups: the case (two lambs per litter) and control (one lamb per litter).  
Quality control was conducted using the Plink software. The markers or individuals were excluded from the 
further study based on the following criteria: unknown chromosomal or physical location, call rate <0.95, missing 
genotype frequency >0.05, minor allele frequency (MAF) < 0.05, and a P-value for Hardy–Weinberg equilibrium 
test less than 10-6. To identify the signatures of selection, two statistical methods of FST and XP-EHH were used 
under FST and EHH software packages, respectively. We also calculated unbiased estimates of FST. Because the 
results were strongly correlated with the FST results, unbiased estimates have not been reported. In our study, all 
the SNPs ranking above 0.1 percentile of the distribution of test statistics were selected as candidates for the 
signature of selection. Gene ontology analysis for identified genes was performed using DAVID online database.  
Results and discussion: We used the FST and XP-EHH statistics to identify genomic regions that have been under 
positive selection associated with litter size in Baluchi sheep. Using FST approach, we identified 14 genomic 
regions on chromosomes 1 and 2 (two regions per chromosome), 3, 7, 9, 14, 18, 22, 23 (one region per 
chromosome), and X chromosome (three regions). Also, XP-EHH analysis identified nine genomic regions on 
chromosomes 2, 12, 13, and 22 (one region per chromosome), 7 (three regions), and X (two regions). Some of the 
genes located in identified regions under selection were associated with the number of lambs per lambing (ACVR1 
and TGIF1), ovarian and follicle growth (DDX24), and fertility (FOXH1). Bone morphogenetic proteins are 
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critical regulators of chondrogenesis during development which transduce their signals through three type I 
receptors namely BMPR1A, BMPR1B, and ACVR1/ALK2. TGIF1 is highly expressed in sheep ovaries 
suggesting that TGIF1 plays an important role in ewe reproduction. Also, TGF-β/SMAD signaling is critical in 
reproductive processes such as follicular activation, ovarian follicle development, and oocyte maturation. It has 
been evidenced that Ddx24 is highly expressed in sheep uterus affecting the development of ovaries and follicles. 
Foxh1 was first introduced as a transcriptional partner for Smad proteins and has been reported to play an 
important role in embryonic development. Results of gene ontology analysis identified two biological pathways 
namely defense response and cell motility which play an important role in the ovulation rate and the number of 
lambs per lambing. Reproductive activity and immune defenses can be mutually constraining, with increased 
reproductive activity limiting immune function and immune system activation leading to decreased reproductive 
function.  
Conclusions: The results of this study identified candidate genes involved in the regulation of litter size in sheep 
suggesting that ACVR1 and TGIF1 genes can be considered as candidate genes related to the number of lambs 
per litter in sheep breeding programs to improve reproductive performance.   
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  مقاله پژوهشي

  ي بلوچيهاشيمدر هر نوبت زايش  برههاي انتخاب مرتبط با صفت تعداد نشانه

 محمد مهدي كثيريان١، محسن قلي زاده٢*، قدرت االله رحيمي ميانجي٣، محمد حسين مرادي٤

  ساري طبيعي منابع و كشاورزيعلوم  دانشگاه دامي، علوم دكتري، گروه آموختهشدان -١
  ساري طبيعي منابع و كشاورزيعلوم  دانشگاه دامي، علوم گروه ،دانشيار -٢
  ساري طبيعي منابع و كشاورزيعلوم  دانشگاه دامي، علوم گروه استاد، -٣
  اراك دانشگاه طبيعي، و منابع كشاورزي دانشكده دامي، علوم گروه ،دانشيار -٤

  

  )٢٧/١١/١٤٠٠تاريخ پذيرش:  - ٢٧/٠٩/١٤٠٠(تاريخ دريافت: 

     چكيده

رأس  ٩٦هاي از داده پژوهش اين درترين صفات اقتصادي و توليدمثلي در گوسفند است. در هر زايش، يكي از مهم برهتعداد 
انتخاب  موردبراي شناسايي نواحي ژنومي  K٥٠نانويي گوسفندي هاي ريزآرايه از استفاده ميش نژاد بلوچي تعيين ژنوتيپ شده با

به دو گروه مورد  پنج شكم زايش هاي فنوتيپيداده ها بر اساسميش ستفاده شد.ا در هر زايش در گوسفند برهتعداد مرتبط با 
بسته  دربه ترتيب  EHH-XPو  STFي هاآمارهي انتخاب از هانشانهبراي شناسايي  شدند. تقسيم) زاقلو(تك شاهد و قلوزا)دو(

 DAVID دادهپايگاه  انتخاب از موردي شناسايي شده در مناطق هاژني شناسيهست تجزيهبراي و  EHHو  STFي افزارنرم
، ٧، ٣)، هر كدام براي ناحيه دو( ٢و  ١ هايموزوموكر ژنومي روي ناحيه ١٤منجر به شناسايي  نتايج اين پژوهش شد. استفاده

 ٢،١٢،١٣ هايكروموزوم روي ژنومي ناحيه ٩و  STFبا آماره  )ناحيه ٣( Xو كروموزوم  )ناحيه كيهر كدام ( ٢٣و  ٢٢، ١٨، ١٤، ٩
ي شناسايي شده در هاشد. برخي از ژن XP-EHH) با آماره ناحيه(دو  X) و ناحيه سه( ٧ ،)هر كدام براي ناحيه يك( ٢٢و 

 )FOXH1و باروري ( )DDX24)، رشد تخمدان و فوليكول ( TGIF1و ACVR1( در هر زايش برهبا تعداد  انتخاب موردمناطق 
ريزي نقش مهمي در نرخ تخمك داراي پاسخ دفاعي و تحرك سلولي دو مسير ،شده ييشناسامرتبط بودند. در مسيرهاي زيستي 

ي كانديد هاژن عنوان به توانيمرا TGIF1 و ACVR1هاي كه ژن دادنتايج اين مطالعه نشان  .بودنددر هر زايش  برهو تعداد 
  ي اصلاح نژادي گوسفند در نظر گرفت.هابرنامهدر هر زايش در  برهمرتبط با تعداد 

   ي انتخابهانشانه، گوسفند بلوچي، زايشدر هر  برهتعداد ، EHH-XP آماره ،STF آماره هاي كليدي:واژه
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  مقدمه

خشك  به شرايط اجتماعي و اقتصادي مناطق گرم، با توجه
و بياباني، امرار معاش بخش بزرگي از جمعيت اين مناطق 

 ژهيو به ،نژادهاي بومي نشخواركنندگان كوچك به وسيله
. يكي از )Kosgey et al., 2006( شوديم نيتأم ،گوسفند

گوسفندان ايراني، گوسفند  پرجمعيت ترينترين و مهم
. اين گوسفندان )Jafaroghli et al., 2019( بلوچي است

 نيتأمبيشترين نيازهاي زندگي عشاير و دامداران را 
 . كننديم

نژاد گوسفند اهلي وجود  ١١٥٥در سراسر جهان بيش از 
از نظر صفات توليدي  ياملاحظه قابلژنتيكي  تنوعدارد كه 

 متولد يهابرهبراي تعداد  ژهيو بهاين امر دارند.  يدمثليتولو 
 كننده كنترليك صفت كه  ،دهيبرهنوبت در هر  شده

 Dolebo( استصادق  ،است يدمثليتول يوربهرهكليدي در 

2019et al., .(  

بازده توليدمثل يكي از عوامل موثر بر ميزان سودآوري 
هاي متمركز و نيمه حاصل از پرورش گوسفند در گله

 .)Pourtahmasebian Ahrabi et al., 2020متمركز است (
يك  عنوان به ،پايين يريپذوراثتدر هر زايش با  برهتعداد 

 مختلف اصلاح نژادي يهابرنامههدف توليدمثلي در 
مقادير بالاي  .) et al.Abdoli ,2019( شوديمگنجانده 

و سوئدي  در نژاد لاكان يدمثليتولصفات  يريپذوراثت
 يهاژناز تفكيك و جدا شدن  احتمالاً است كه  شده گزارش

 ناشي شده هاتيجمعبا اثر عمده مرتبط با باروي بالا در آن 
يك  ،در هر زايش برهتعداد  .) 2018et al., Zhou( است

ترشح  جمله از زيستييند آصفت پيچيده و درگير با چند فر
 رشدريزي، لقاح، باروري و هورمون، رشد فوليكول، تخمك

 ورشد جنين  فرآيندهايبا  درگير هايژن. استجنين 
 برهبا تعداد  غيرمستقيممستقيم و  طوربهجنين  مانيزنده

توسعه جنين  .) 2019et al., Ma( دندر هر زايش ارتباط دار

تعداد  با صفت كندميفضايي كه در رحم اشغال  خاطر به
مهم در  يهامؤلفهيكي از  نيز رحم تيظرفمرتبط است.  بره

 ).2018et al.,  Nosrati( است تولدبقاي جنين قبل از 

توانايي رحم در نگهداري، محافظت و رشد جنين در دوران 
در  .)Dolebo et al., 2019( آبستني مهم و ضروري است

ريزي و زيادي در ميزان تخمك تنوع ،گوسفند گونه
 نژادهادر بين و داخل  در هر زايش برههمچنين تعداد 

ژنتيكي در داخل و  تنوعكه ناشي از وجود  شودمي مشاهده

همچنين دوقلوزايي  .) 2018et al., Zhou( بين نژادها است

 از استفاده .گيردقرار ميتحت تأثير عوامل غير ژنتيكي نيز 
 محيطي ثابت آثار بررسي منظور به لجستيك تابعيت مدل

ده است دا نشان بلوچي نژاد يهاشيمتوليدمثلي  صفت بر
 هابره زايش هنگام ميش سن تولد، سال محيطي عواملكه 

 بري داريمعن اثرداراي  هابره تولد هنگام وزن همچنين و
 سن افزايش با احتمالاين و  هستند دوقلوزايي احتمال

 ,.Farhangfar et alد (شويم بيشتر زايش هنگام در ميش

2007.( 

 در يك آلل يك فراواني تغيير به منجر توانديم انتخاب
 در هاتيجمعبين  در تفرق ،آن نتيجة شود كه تيجمع

 تفاوت چشمگير بنابراين .است انتخاب مورد ژنومي مناطق
 عنوان به توانديم هاتيجمع بين آللي فراواني در

 مربوطه نگانيژ يهاگاهيجادر  مثبت انتخاب از ييهانشانه
مرتبط با ژن افزون بر آلل  در اثر انتخاب، .آيد شماربه

 آلل مطلوب قرار نزديكيخنثي كه در  هايجايگاهمطلوب، 
 درو  شوندمي ءبه همراه آلل مطلوب در ژنگان ابقا زين دارند

انتخاب  مورددر ناحيه  خاصهاپلوتايپ فرواني يك  ،نتيجه
. كندميكاهش پيدا  ،هاپلوتيپي در آن ناحيه تنوعافزايش و 

فراواني يك  و تيجمعيك  اين تغيير فراواني آللي در
 انتخاب نام دارد هاينشانهدر يك ناحيه،  خاصهاپلوتايپ 

)2002et al., Akey (.  

امكان  ،انتخاب يهانشانهرديابي  از مزاياي اصلي يكي
 غياب در مولكولي اطلاعات از با استفاده تنها آن اجراي

 يةبر پا. )Nosrati et al., 2018( است ركوردهاي فنوتيپي
 يهاروشانتخاب،  يهانشانه ييكار عملكرد شناسا و ساز

انتخاب در سطح ژنوم  يهانشانهمتفاوتي براي شناسايي 
 يژنگان زيتما هيپابر  يآمار يهاآزمون وجود دارد:

 ،) FLK )2018et al., Fariello و STFمانند  هاتيجمع
 طول و پيوستگيعدم تعادل  بر مبتني آماري يهاآزمون

 يهاآزمون ،Rsb و LRH، EHH-XP،iHS مانند هاپلوتيپي
 Fay يهاآزمون مانند آللي توزيع فراواني بر مبتني آماري

and Wu's  وD s'Tajima )2007et al., Purcell (، 
 ژنتيكي تنوع مكاني كاهش بر مبتني آماري يهاآزمون
 يهاجهش بر مبتني آماري يهاآزمون و ZHp آزمون مانند

از  )ω=Dn/Ds )Xu et al., 2018 مانند عملكرد ردهندهييتغ
  .هستند هاروشاين 



  ٥١)                                                                       ٤٧-٦٠( ١٤٠١يازدهم/شماره چهارم/زمستان تحقيقات توليدات دامي/سال 
 

 
 

در سه  X انتخاب روي كروموزوم يهانشانهدر پژوهشي، 
و  XP-EHH با آماره سانتي، دوپر و آلماني نژاد گوسفند

STF 15 ژن ،در نتيجهكه  شد بررسيBMP  مرتبط با باروري
 باانتخاب  يهانشانه .)Yan et al., 2019( شدگزارش 

 )رومانو( ژنومي بين نژاد گوسفند با باروري بالا مطالعه

 صفآ نظير گوسفند با باروي پايين ينژادهاو ) رأس چهار(

و  )رأس هفت( كمبريج ،)رأس يك( آواسي ،)رأس يك(
 KIF5 و LEPR ژن شد و بررسي )رأس يك(انگليسي 

XP- و STF يهاآمارهدر هر زايش با  برهمرتبط با تعداد 

EHH  دشگزارش )Nosrati et al., 2018.( ژنومي تنوع ،
انتخاب در چهار نژاد گوسفند  هاينشانهو  تيجمعساختار 

 ژندو بررسي و   EHH-XPو STF هايآمارهبا  بومي چين

NF1  وBMPR1B  در هر زايش و سه  برهمرتبط با تعداد
 توليدمثليرتبط با صفت م UNC5 و SPP1، TSHRژن 

تحقيقات زيادي  ).Dolebo et al., 2019( نددشگزارش 
براي شناسايي ساختار ژنوم و مناطق ژنومي موثر بر صفات 
چندقلوزايي درگوسفند بلوچي با استفاده از نشانگرهاي 

 ;Pasandideh et al., 2017( متراكم انجام شده است

Esmaeili fard et al., 2019; Taghizadeh et al., 2020( .
و شناسايي  تجزيهمطالعات متعددي براي همچنين 

گوسفند ايران صورت گرفته  ينژادهاانتخاب در  يهانشانه
 ;Manzari et al., 2019 Nosrati et al., 2018( است

Moradi et al., 2012; .(يهانشانهمتعدد از  يهاگزارش 

مختلف گوسفند  ينژادهاانتخاب در سطح ژنوم در بين 
اين صفت  كننده كنترلژنتيكي كار  و ساز كه دهديمنشان 

فشار انتخاب  متفاوت باشد. توانديممختلف  ينژادهادر بين 
 بسيار متفاوت است. توليدمثليبر صفات  مؤثر هايژنروي 

با صفات  توجه قابل طوربهانتخاب  نواحي مورد اگر
 عنوان بهدر هر زايش مرتبط باشد  برهو تعداد  توليدمثلي

در هر  برهصفت تعداد  يكيبهبود ژنتيك شاخص براي 
 ,.Nosrati et al( شوداستفاده مي گوسفند گونهدر  شيزا

2018.( 

 يطيي در گوسفند بلوچي دوقلوزاانتخاب براي صفت 
انتخاب  يهانشانهمنجر به ايجاد  توانديمگذشته  يهانسل

 هانشانهدر سطح ژنوم شده باشد كه بررسي و رديابي اين 
 مؤثر يكانديدا يهاژندر شناسايي اين نواحي و  توانديم

تاكنون تحقيق در  بر تعداد بره در هر زايش مفيد باشد.
انتخاب مرتبط با تعداد بره در هر  يهانشانهزمينه بررسي 

هدف از اين  . بنابراين،زايش در گوسفند انجام نشده است
در هر  برهمرتبط با تعداد  يتحقيق، شناسايي نواحي ژنوم

 يهانشانهزايش در گوسفند نژاد بلوچي با استفاده از پويش 
  انتخاب است.

  هاروشمواد و 

هاي تعيين از داده ،در اين تحقيق :تيفيكو كنترل  هانمونه
 بلوچينژاد ميش  رأس ٩٦ژنوتيپ شده مربوط به 

)Gholizadeh et al., 2015( هايآرايهبا استفاده از  هك 
Illumina Ovine SNP50K BeadCHhip كارگيريبه با و 

) www.illumina.com( ايلومينا شركت استاندارد نامةشيوه

اندازه نمونه با توجه  استفاده شد. بودند شدهتعيين ژنوتيپ 
كه داراي ركورد زايش اين مركز  حاضر در به اندازه جمعيت

و  كه در گله دوقلوزايي داشتند) ييهاشيم(وفور  بودند
بين كمترين رابطه خويشاوندي  با در نظر گرفتن همچنين

ابتدا  ،انتخاب موردبراي شناسايي نواحي . حيوانات انجام شد
در پنج  به ازاي هر زايش برهپس از بررسي صفت تعداد 

 زادوقلو ،يي كه در هر پنج شكم زايشهاميش، شكم زايش
كه در هر  هاييميشو  موردبودند در گروه  چندقلوزا يا و

 .قرار گرفتند شاهدبودند در گروه  زاقلوپنج شكم زايش تك
) دوقلوزانمونه ( ٤٠و  شاهددر گروه  )قلوزاتكنمونه ( ٥٦

معيار حذف و  تيفيكقرار گرفتند. كنترل  مورددر گروه 
 عبارت بودند از:

٩٥/٠SNP call rate< ،٠٥/٠MAF < ٩٥/٠ وsample call 

rate< درصد )Xu et al., 2018(. نشانگرهايي هايهمچنين 
 عنوان به) P>10-6( نبودند واينبرگ-هاردي تعادلدر  كه

 .شدند گذاشته كنار ژنوتيپ تعيين خطاي از معياري
 افزارنرم با اوليه هايداده روي تيفيك كنترل مختلف مراحل

PLINK 1.07 )Purcell et al., 2007( شد انجام.  
در اين مطالعه براي شناسايي  :انتخاب هاينشانهرديابي 

در هر زايش در سطح  برهانتخاب مرتبط با تعداد  هاينشانه
  .شد استفاده XPEHH و STFآماره  از ژنوم

 تيجمع در دو كه را ژنومي از مناطقي STF آماره  : STF آزمون
واگرا  و متمايز صورتبه )دوقلوزاو  زاقلو(تك كنترل–مورد
 آزمون كند.مي شناساييرا  اندگرفته قرار انتخاب هدف

 Weir and( رايت روش به STF يتيجمع تمايز

1984, Cookerham(  .فرم پايه آماره محاسبه شدSTF  به
  :به صورت زير است يتيجمعروش رايت بر پايه تفرق 
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𝐹ௌ் =
𝐻் −  𝐻ௌ

𝐻ௌ

 

هتروزيگوسيتي مورد انتظار در كل  دهندهنشان H୘، كه
  :آيددست ميزير به رابطهاز  است كه تيجمع

 2 21 ( ) ( )TH p q    

در كل جمعيت  2A و 1A به ترتيب فراواني آللي qത و pതكه، 

 ستا هاتيجمعنيز هتروزيگوسيتي داخل زير  Hୗ .هستند
  :محاسبه شد زير رابطه باكه 

𝐻ௌ =  
∑ ு೐ೣ೛೔ି ௡೔

೙
೔సభ

ே೅೚೟ೌ೗
  

بيانگر هتروزيگوسيتي مورد انتظار  به ترتيب inو  expiH كه،

 از يكي. هستند ام i تيجمعدر زير  تيجمع اندازهو 
 نگرفتن خطاي نظر در رايت روش اصلي مشكلات

 كننده برآوردروش  ارائه با مشكل اين كه است گيرينمونه
 هايگروه از شمار مستقل كه شد تصحيح تتا نااريب
 Weir( است گروه داخل هر افراد شمار و شده گيرينمونه

and Cookerham, 1984.(  
در  SNP و برآورد نااريب آن (تتا) براي هر STF هايارزش
 برانتخاب، فزون  كهنيابا توجه به  محاسبه شد. R محيط
قرار  تأثيرمجاور آن را هم تحت  هايجايگاه ،مفيد جهش

 ،SNPنشانگر براي هر STF ارزش محاسبة از پس ،دهدمي
 هر ارزش جايبه انتخاب مورد مناطق بهتر نمايش براي

SNP، عددي  ارزش ميانگينSTF پنج هر SNP به مجاور 
 نگاره ،نهايت در .شد محاسبه هر نشانگر Win5 ارزش عنوان

ژنگان  سطح در STF آماره جمعيتي تمايز منهتن ارزش
درصد از مناطقي از ژنگان كه در همه  ١/٠. تنها شد ترسيم
 هاينشانه عنوان بهمجاور ارزش بالايي داشتند  يگرهانشان

   ).Moradi et al., 2012( انتخاب شناسايي و تعيين شدند
اين آماره كه يك آماره مبتني بر عدم  :XP-EHH آزمون
 موردو طول هاپلوتيپ است، مناطق ژنومي  پيوستگيتعادل 

بسط  ييگوسيتي هاپلوتايپهموزبا  هايآلل يلهوس بهانتخاب 
 EHH )Extended Haplotype يا داده شده

Homozygosity( دهدو فراواني بالا را تشخيص مي 
)Manzari et al., 2019.(  از انتخاب  علائميشناسايي براي

تثبيت  هاتيجمعاز  يكي درهاي سودمند آلل ،هاكه طي آن
در  كهيدرحالاند تثبيت نزديك شده مرحلهاند، يا به شده
از  اندماندهيباق چندشكل صورتبههنوز  هاتيجمعكل 
، XP-EHH آماره .دشويماستفاده  XP-EHH آماره

 يهاSNP با تعداد تيجمعرا بين دو  EHH هايانتگرال
و طول هاپلوتايپي و  پيوستگييكسان بر پايه عدم تعادل 

كند. اين مقايسه مي گرهانشاننيز فراواني و فاصله بين 
كند با هم مقايسه مي تيجمعها را بين دو هاپلوتايپ ،روش

ها نيز كنترل شود. تنوع در نرخ نوتركيبي ،ترتيب ينا بهتا 
هاي انتخاب در يك نشانه عنوان بههاي پرت داده بنابراين،

  ).Moradi et al., 2012( شوندجمعيت خاص محسوب مي
در هر  EHHنيازمند محاسبه  XP-EHH آمارهبرآورد 

شود زير محاسبه مي صورتبه EHHاست.  تيجمع
)Manzari et al., 2019(:  

EHH(x)=
∑ ( )మ

೙೔ಸ
೔సభ

( )మ
ಿ  

هاي حامل يك بيانگر تعداد گروه G ،معادله اين دركه 
بيانگر  in، فرد به منحصر شده دادههاپلوتيپ مركزي بسط 

ي هانمونه كلتعداد نيز  nيرگروه و زتعداد افراد داخل هر 
  . استحامل هاپلوتيپ مركزي خاص 

  :XP-EHH و آماره

XPEHHscore = IN ቀ
୍୅

୍୆
ቁ  

انتگرال  =IB و A تيجمعدر  EHH انتگرال ارزش =IA ،كه
  .است B در جمعيت EHH ارزش
 مورد هايجايگاهو تعيين  XP-EHH آماره محاسبهبراي 

محيط  در) 1.2.3نسخه ( rehh افزارينرماز بسته  انتخاب

R استفاده شد )Gautier et al., 2012.(  درصد از  ١/٠تنها
ارزش  ،مجاوري نشانگرهامناطقي از ژنگان كه در همه 

انتخاب شناسايي و تعيين  هاينشانه عنوان بهبالايي داشتند 
انتخاب  يهانشانهپس از شناسايي مناطق داراي  شدند.

روي ي انتخابي هاSNP(شامل كروموزوم و موقعيت 
گزارش شده در اين مناطق  يهاژنبراي بررسي  ،كروموزوم)

 از پايگاه اطلاعاتي  هاآنباز اطراف  كيلو جفت ٥٠٠و بازه 

(http://genome.ucsc.edu/cgi-bin/hgGateway) UCSC 
ي براي بررسي عملكرد زيست شد. استفاده OAR4و از نسخه 

 Genecard يهااز پايگاه هاژن
)https://www.genecards.org،( UniProtKBene   

)https://www.uniport.org(  و براي تعيين مسيرهاي
و درك بهتر عملكردهاي مولكولي در پايگاه  زيستي
قرار  Gene Ontology مورد تجزيه DAVID ياطلاعات

 كه آنجا از. )http://www.david.ncifcrf.gov(گرفت 
 ) ژنوم گوسفند كامل نشدهAnnotation( نويسيحاشيه

شده از مناطق ژنگاني  هاي گزارش، براي بررسي ژناست
) نيز در Bos Taurusاورتولوگوس) در گونه گاو (( متناظر
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-http:// genome.ucsc.edu/cgiجستجوي پايگاه (

bin/hgGateway) استفاده شد (Wang et al., 2020.( 

  نتايج

، اوليه هايداده تيفيكپس از اجراي مراحل مختلف كنترل 
 هنمون ٣٧و  SNP نشانگر ٤١٤٠٠با  زاقلوگروه تك نمونه ٤٩

 بعدي هايتجزيهبراي  SNP نشانگر ٤٣٣٦٦ با زادوقلو گروه

  ).١ (جدول انتخاب شدند
 هايارزش از بررسي همبستگي بين آمدهدستبهنتايج 

 نااريب تتا بيانگر) و روش STFرايت ( يتيجمعشاخص تمايز 
 به همين علت .بود هاآندرصد بين  ٩٩همبستگي بالاي 

از روش تمايز  آمدهدستبهنتايج  فقط ،در اين تحقيق
  د.ش) گزارش STFرايت ( يتيجمع

انتخاب  هاينشانهبراي بررسي الگوي ژنومي  STFماره آ
در هر زايش برآورد  برهمثبت در نژاد بلوچي براي تعداد 

در سطح  5Winبر اساس   STF يتيجمعشد. ارزش تمايز 
و انحراف  كل. ميانگين داده شده استنشان  ١شكل در ژنوم 
 به ترتيب برابر با و كنترل مورد تيجمعبراي  STF معيار

 شده محاسبه STF ارزشبود. بيشترين  ٠١٩/٠ و ٠٣١/٠
 با برابر شده محاسبهو كمترين ارزش  ٢٠٢/٠برابر با 

براي  ١٢/٠با مقدار  رانهيگسختبود. حد آستانه  ٠٠٠١/٠
 ٣٨د. تعداد شبالا تعيين  STF ارزش باهاي SNPشناسايي 

را داشتند  ١٢/٠ارزش عددي بالاتر از  ،STFناحيه ژنومي كه 
و  ١٤ ،١٠،٧، ١، (يك ناحيه) ٢٣ و ٣ هايكروموزومروي 

 چهار ناحيه( ٢٢و  ١٧، ٦ ،٢ )،هر كدامبراي دو ناحيه ( ١٨
هر  براي ناحيه پنج( Xو  ٩) و كروموزوم هر كدام براي
عنوان نواحي كانديد شناسايي شدند. با ادغام  به )كدام

 ي داشتند درپوشانهمهم  انتخاب كه با موردمناطق 
 دو( ٢و  ١ هايموزوموكر ژنومي روي ناحيه ١٤ ،مجموع

 كي( ٢٣و  ٢٢، ١٨، ١٤، ٩، ٧، ٣)، هر كدام براي ناحيه
شناسايي  )ناحيه سه( Xو كروموزوم  )هر كدام براي ناحيه
هاي مرتبط در مناطق ژنومي براي شناسايي ژن. شدند

كيلو جفت باز قبل و بعد از نقاط شروع  ٥٠٠ ،شده شناسايي
ناحيه مورد  ١٤و پايان مناطق انتخابي بررسي شد. از 

ها بودند و هاي كد كننده ژنهمه نواحي حاوي ژن ،بررسي
  ).٢ ژن شناسايي شدند (جدول ١٢١ ،در مجموع

  
 در گروه مورد و كنترل گوسفند نژاد بلوچي تيفيكتوصيف مراحل كنترل  -١جدول 

Table 1. Description of quality control steps in case (one lamb per litter) and control (two lambs per litter) 
groups of Baluchi sheep 

Case   Control  Item 
40  56  Number of animals  
3 7 Sample call rate <95% 

50750  50750  Raw number of SNPs  
6709  6815  MAF < 0.05  
675  2535  Marker call rate < 0.95   

43366  41400  Qualified SNPs  

  

  
Fig. 1. Distribution of win5 FST values in Baluchi sheep genome. The genomic position of the SNPs is on  the
horizontal axis and the numeric values of win5 FST are on the vertical axis. The red line shows the threshold 

(99.99 percentile). 

 افقي و ارزش ها روي محورSNPژنومي  تيموقعبلوچي.  نژاددر سطح ژنوم گوسفند  STF 5winهاي توزيع ارزش -١شكل 
 مورد) مناطق ٩٩/٩٩صدك ( دهنده حد آستانهقرار دارند. خطوط قرمز افقي نشان عموديروي محور  STF 5winعددي 

  .استانتخاب 
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  STF آمارهبر اساس  نژاد بلوچي انتخاب مورددر مناطق ژنومي كانديد هاي ژن -٢ جدول
Table 2. The candidate genes in genomic regions under selection in Baluchi breed estimated from FST statistic 

Gene  Marker distance 
from gene  

Physical map 
(bp) 

Chromosome 

TTLL7 
 

Within 59254771-60501827 1 

SNAPIN, NPR1, INTS3, GATAD2B, CRTC2, 
SHE, PMVK, SLC39A1, JTB,RPS27, TPM3, 

MIR190B, HAX1, ATP8B2, CHRNB2, PMVK, 
S100A7, CHTOP, RAB13, C3H1orf43 

Within 102112281-
103606224 

1 

GRIN3A, PPP3R2, MIR2284Z-5, PGAP4, 
ALDOB, PLPPR1, MRPL50, RNF20, ZNF189 

Within 20898912-22405837 2 

SLC18A1, LZTS1, ATP6V1B2, LPL Within 45043978-46405335 2 
RNFT1 Within 49899934-51116201 3 

TMEM63C, POMT2, NGB, AHSA1, ADCK1, 
CIPC, ZDHHC22, TMED8, VIPAS39, AHSA1, 

SPTLC2, SNW1, GSTZ1, ALKBH1, SLIRP 

Within 85018812-86241267 7 

SLC39A4, RECQL4, VPS28, OPLAH, EXOSC4, 
SHARPIN, DGAT1, SLC52A2, ADCK5, CPSF1, 

TONSL, CYHR1, LRRC24, MFSD3, 
C14H8orf82, RPL8, ZNF34, C14H8orf33, 

PTP4A1, PHF3, EXOSC4, COMMD5,HSF1, 
SCRT1, MROH1, FOXH1, KIFC2, RECQL4, 

MAF1, GRINA, GPAA1, ARHGAP39 

Within 11919854-13713975 
 

9 

WTIP, KCTD15, LSM14A, COX7A2, LSM14A, 
PDCD2L, UBA2, CHST8, GARRE1 

Within 42980150-44278762 14 

UBR7, PRIMA1, ASB2, IFI27, SERPINA10, 
TMEM251, GON7, OTUB2, DDX24, ISG12(B), 

CCtDC197 

Within 56432894-57806940 18 

GRK5, RGS10, TIAL1, SEC23IP, MCMBP, 
BAG3, PPAPDC1A, BAG3, MCMBP, WDR1 

Within 38366864-39753249 22 

MYOM1, MYL12A, MYL12B, TGIF1, DLGAP1 Within 37337139-38612389 23 
MAF1, TRPC5, NDUFA1, SERTM2, DCX, 

CAPN6, PAK3CIPC, TMEM63C, POMT2, VIP, 
TRPC5, SERTM2, CAPN6TENM1 

Within 115990433-
117314073 

 

x 

CIPC, TMEM63C, POMT2, VIPAS39, AHSA1, 
SNW1, SLIRP, ZDHHC22, TMED8, NGB, 

SPTLC2, AHSA1, VIPAS39, ALKBH1, SNW1 

Within 35021641-36362696 
 

x 

SH2D1A Within 102128756-
103850118 

x 

هاي براي بررسي الگوي ژنومي نشانه XP-EHHآماره 
 محاسبهارزش  نيكمتر ).٢ شكل( انتخاب مثبت برآورد شد

 نيشتريو ب -٢٤٢/٤(دوقلوزا) برابر با  مورد تيجمعدر  شده
بود. حد آستانه  -٠٠١٦/٠ با برابر شده محاسبهارزش 
 ) برابرزادوقلو( موردگروه  يبرا XP-EHHآماره  رانهيگسخت

 به ->٤٣١/٣XP-EHH هايارزش .دش نييتع -٤٣١/٣با 
 مورددر گروه  انتخاب موردمناطق  ييشناسا عنوان

انتخاب در  موردشد. مناطق ژنومي ) در نظر گرفته دوقلوزا(
هر كدام ( ٢٢و  ١٣ ،٢گوسفند بلوچي روي كروموزوم هاي 

(دو  X) و ناحيه چهار( ١٢)، ناحيه ٢٩( ٧ )،ناحيهيك 
انتخاب  موردمناطق  يبرخ كه آنجا از. ) شناسايي شدناحيه

 نه مجموع در ،مناطق، با اغام اين داشتند يهمپوشان هم با
 يك ناحيه( ٢٢و  ١٣ ،١٢ ،٢ يهاكروموزومروي  منطقه

شناسايي شد ) ناحيه(دو  Xو  )ناحيه سه( ٧)، هر كدام براي
. )٣ (جدول بودندژن  ٥٥ در برگيرنده ،كه در مجموع

و  زيستيبراي تعيين مسيرهاي  شده هاي شناساييژن
 DAVID دادهدرك بهتر عملكردهاي مولكولي در پايگاه 

 ،. در اين تحقيقندقرار گرفتشناسي هستي مورد تجزيه
 >٠٥/٠P هايي كه با آستانه) ژنGOمسيرها و ژن آنتالوژي (

عملكردي  دسته ١١تعداد دند. شدار شدند، انتخاب معني
دسته  نهو  STFآماره فرآيندهاي زيستي با  شناسيهستيدر 

 چهاردار شدند. معني >٠٥/٠Pبا آستانه  XP-EHHبا آماره 
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پاسخ دفاعي، ماكروتوفاژي،  هايفرآيند :شاملفرآيند 
با آماره ها ها و پليمريزاسيون اكتينمتيلاسيون هيستون

STF آماره  تحرك سلولي بافرآيند  وEHH-XP  فرآيندهاي با
 (جدول بودنددار ارتباط معني داراي توليدمثلي و دوقلوزايي

٤.(  

  بحث

انتخاب  موردهاي در اين مطالعه براي شناسايي جايگاه
هاي مبتني بر سطح مرتبط با تعداد بره در هر زايش از روش

XP-( ) و عدم تعادل پيوستگي ژنيSTF( يتيجمعتمايز زير 

EHH( آماره  هاياستفاده شد. روشSTF  وEHH-XP  از
و مناطق انتخابي با استفاده از روش متفاوت هستند  گريكدي

STF هاي مبتني بر لزوماً مشابه روشLD  نخواهد بود ولي
، XP-EHHدر صورت تأييد و شناسايي با استفاده از آماره 

 يهمبستگ يبررس جينتا .تر خواهد بوداطمينان نتايج مورد
) و روش STF( تيرا يتيجمع زيشاخص تما هايارزش نيب

 .بود هاآن نيدرصد ب ٩٩ يبالا يهمبستگ انگريتتا ب بيناار
 STFو  تيرا STFآماره  نيب شده مشاهدهبالاي  يهمبستگ

 ،سهيمورد مقا تيدر دو جمع هانمونهشمار  كه زمانيتتا 
  است. انتظارقابل همسان باشد  تقريباً  ايهمسان 

  
Fig. 2. Distribution of XP-EHH values in Baluchi sheep genome. The genomic position of the SNPs is on the 

horizontal axis and the numerical values of XP-EHH are on the vertical axis. Horizontal lines indicate the 
threshold (99.99th percentile). Negative values indicate the selection in case group (twin bearers) and positive 

values indicate the selection in control group (single bearers). 
عددي  افقي و ارزش ها روي محورSNP. موقعيت ژنومي بلوچيدر سطح ژنوم گوسفند  XP-EHHهاي توزيع ارزش -٢ شكل

XP-EHH  انتخاب است. مورد) مناطق ٩٩/٩٩دهنده حد آستانه (صدك قرار دارند. خطوط افقي نشانعمودي روي محور 
 .هستند) زاقلوتك( شاهدگروه  در بيانگر انتخاب مثبتهاي ) و ارزشزادوقلو( انتخاب در گروه مورد بيانگرهاي منفي ارزش

  

  XP-EHHاره بر اساس آم دوقلوزا)( گروه موردنژاد بلوچي در انتخاب  مورددر مناطق ژنومي كانديد هاي ژن -٣ جدول
Table 3. The candidate genes in genomic regions under selection in case group (twins) of Baluchi breed estimated from 

XP-EHH statistics 
Gene  Marker distance 

from gene  
Physical map 

(bp) 
Chromosome 

ACVR1.ACVR1C, ERMN, CYTIP, GALNT5 Within 150448610-
151448610 

2 

C2CD4B, MIR2285Y, TPM1,MIR190A, APH1B, RAB8B, 
RPS27L, LACTB  

Within  43527589-
45664257  

7 

RPS29, RPL36AL, POLE2, KLHDC1, KLHDC2, VCPKMT, 
L2HGDH, LRR1, NEMF, DNAAF2, MIR6517, CDKL1, 

DMAC2L, MAP4K5  

Within  39013097-
40577499  

7 
 

FRMD6, TMX1, ATL1, PYGL, TRIM9, SAV1, GNG2  Within  40288484-
41847236  

7 

UBE4B, NMNAT1, CTNNBIP1, TMEM201, PIK3CD, 
SPSB1, MIR34A, SLC2A5  

Within  41107017-
42499843  

12 
 

TOP1, PLCG1 Within 68315186-
69315186 

13 

ABRAXAS2, ZRANB1 Within 43016551-
44016551 

22 

PRR32, MIR2285X  Within  103851418-
105043760  

X 

MIR190A, RPS27L, APH1B, RAB8B, LACTB, TPM1  Within  103883398-
105054446  

X 
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با استفاده از  نژاد بلوچيانتخاب در  مورديي در مناطق دوقلوزادار بيوشيميايي مرتبط با ترين مسيرهاي معنيمهم -٤جدول 
 EHH-XPو  STFآماره 

Table 4. The most important biochemical pathways associated with twinning in genomic regions of Baluchi 
breed estimated from FST and XP-EHH  statistics 

  
 اين درصد ٩٩ از بيش همبستگي نيز پيشين هايبررسيدر 
ورم پستان و  به مبتلا گاوهاي ينب همقايس در آزمون دو

و بدون دنبه  داردنبهگوسفندان  ،)Abasi et al., 2017(سالم 
)Moradi et al., 2012( ايراني  گوسفند نژادهاي مقايسة و
)Manzari et al., 2019( به همين علت  .است شده گزارش

از روش تمايز  آمده دستبهنتايج  فقط ،در اين تحقيق
د. نتايج بررسي در مناطق ش) گزارش STFرايت ( يتيجمع

 قرارمتعددي را مورد شناسايي  هايژنانتخاب،  موردژنومي 
 طوربه هاژنتعدادي از اين پيشين،  هايگزارشبر  كه بنا داد

و تعداد بره در  توليدمثليبا صفات  غيرمستقيممستقيم و 
و  TIGF1 ،DDX24 هايژنهر زايش در ارتباط هستند. 

FOXH1  با آماره  ٩و  ١٨، ٢٣ هايكروموزومبه ترتيب روي
STF  1 ژنوACVR   با استفاده از آماره ٢ كروموزومروي 

XP-EHH ندشناسايي شد.  
 يپروتئينقرار دارد. گوسفند  ٢٣كروموزوم  يرو TGIF1ژن 
در تمايز سلولي نقش  شودمي كد TGIF1 ژن به وسيله كه

 اي DNAمناطق خاص  يبه برخ اتصال با نيپروتئ نيا دارد.
را  هاژن ،DNAمتصل به  هايپروتئين ريبا تعامل با سا

ريزي و تعداد نتاج در هر زايش ميزان تخمك .كندمي ميتنظ
 رشدتمايز  عامل، TGF-βاعضاي خانواده  تأثيرتحت  عمدتاً

٩ )GDF9( ١٥يك استخوان وژنفپروتئين مور و )BMP15 (
 فرآيندهايدر  TGF-β/ SMAD نگيگناليساست. 

، رشد كوليفول آزادسازيمهم شامل فعال و  توليدمثلي
 دارندها نقش  تيو بالغ شدن اووس تخمدان هايفوليكول

)Knight et al., 2006( .جهش در خانواده  ايمهار  ،واقع در
باعث مشكلات  TGF-β/ SMAD نگيگناليس ياصل

 ).La et al., 2019(د شومي ينابارور جمله از توليدمثلي
خانواده  كياز  يعضو TGIF1حاصل از  يعامل هوموباكس

بالا در تخمدان  زانيكه به م است يحلقو نهيآم اسيدهاي
در سلول گرانولوزا و تيكا  TGIF1 .شودمي انيگوسفند ب
كه نقش مهمي در فوليكوژنز دارد است  شده شناسايي

)Knight et al., 2006.( دهدمينشان  نيشيپ مطالعات 
TGIF1 ارتباطدارد.  پستانداران توليدمثلدر  ينقش اساس 

 گزارش هانتعداد بره در هر زايش در نژاد  با TGIF1ژن 
 TGIF1كه ژن  كندمي تأييدفرضيه را  كه اين است شده

 دارندروي صفت تعداد بره در هر زايش در گوسفند نقش 
)Yan et al., 2019(.  

روي كروموزوم  )DDX24 )DEAD-Box Helicase 24ژن 
 ايجعبهيك پروتئين  كه شدگوسفند شناسايي  ١٨

DEAD  كندميرا كد كيلو دالتون  ٣/٩٦با اندازه. 
 گروه )DEAD )Asp-Glu-Ala-Asp جعبه هايپروتئين

در رونويسي، اتصال و  تشكيل RNA هليكاز ٣٨بزرگي از 
، شروع RNA، در انتقالrRNA، پردازشmRNA قبل از

د ننقش دار RNA از بين رفتنترجمه، بيوژنز ريبوزومي و 
)Wang et al., 2020.(  اعضاي اين خانواده پروتئيني در

بيشتر موجودات از پروكاريوت گرفته تا انسان يافت 
 با اندكيشباهت  DEAD ايجعبهپروتئين  اين. شوندمي
انسان در  شده شناخته DEADجعبه  هايپروتئين ريسا

Statistics Reported Gene Number 
of genes  

P-
value 

Term  Go term  Category  
  

FST RNF20, CHTOP, 
SNW1 

3  0.01 Histone 
methylation 

GO:0031062  GOTERM_BP_ALL 

FST MYOM1, SNAPIN, 
SPTLC2, ASB2, 
ZNF189, PAK3 

6  0.01  Macroautophagy  GO:0016236  GOTERM_BP_ALL 

FST TENM1, HAX1, 
WDR1, TGIF1  

4 0.02 Defense response GO:0051607 GOTERM_BP_ALL 

FST CHRNB2, GRIN3A, 
PMVK  

3 0.02 Actin 
polymerization or 
depolymerization 

GO:0097305 GOTERM_BP_ALL 

XP-EHH ACVR1, ZRANB1, 
TMEM201, 

ACVR1C, DNAAF2, 
PIK3CD, PLCG1 

7 
 

0.02 Cell motility GO:0048870 GOTERM_BP_ALL 
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 آمينه اسيددر سطح  DDX24 به يادي، اما شباهت زدارد
 عنوان بهخانواده پروتئين ابتدا اين  .دهدمينشان  موش در

ها كه داراي عناصر توالي مشترك  NTPaseگروهي از
 درژن  اين. )Ma et al., 2019( ندهستند تعريف شد

، سرويكس، رحم و بيضه به ميزان زياد بيان تخمدان
برخي از اعضاي اين خانواده در رشد جنين،  .شودمي

 .دناسپرماتوژنسيز، رشد و تقسيم سلولي نقش دار
در رشد  DDX24ژن  دهدميپيشين نشان  هايبررسي

 ,.Wang et al( استتخمدان و فوليكول گوسفند دخيل 

ي در ربارو براي يك ژن كانديد عنوان بهاين ژن ). 2020
 ،افزون بر اين .است شده گزارشسفيد آلماني  هايخوك

است بيشترين بيان اين ژن در رحم صورت  شده گزارش
مهم در بقاي  هايمؤلفه. ظرفيت رحم يكي از گيردمي

  ).Knight et al., 2006( جنين قبل از تولد است
قرار  ٩) روي كروموزوم FOXH1 )Forkhead Box H1ژن 

دارد. اين ژن در اپي بلاست و آندودرم خارج جنيني بيان 
كه با  TGF-βاعضاي خانواده  زيستي. تنوع فعاليت شودمي

 راهتا حد زيادي از  هستنددر ارتباط  توليدمثلي هايفعاليت
 .گيردميصورت  DNA/Smadsكمپلكس  انفعالات و فعل
 نيترئون/نيسر هايگيرنده مسيراز  TGFβخانواده  ياعضا

 كنترل DNA/Smads كمپلكس ونيلاسيفسفور با نازيك
 دهدمينتايج پيشين نشان  .)Sabeti et al., 2007( دنشومي

-Wnt/ β رسانيپياممستلزم  NODALآغاز بيان ژن 

Catenin  به وسيلهحفظ بيان آن  كه حالي دراست 
اين  .شودمي انجام Foxh1/Smad2خودتنظيمي وابسته به 

كه حذف  خودتنظيمي در تشكيل اندودرم ضروري است چرا
اينتروني باعث كاهش  كننده تقويتاز  Foxh1بخش اتصالي 

و تخصصي شدن اندودرم حقيقي شده  NODALبيان ژن 
. از دست دادن عملكرد كورسپتور شودميرا سبب 
NODAL  وFoxh1 ، با نقص  هاييجنينسبب ايجاد

 شودميگاسترولاسيون و نقص در تخصصي شدن اندودرم 
)Kijas et al., 2012.(  ارتباط بين ژنFOXJ1  با عملكرد

 است شده گزارشاسپرم و باروري در گوسفندان آفريقايي 
)Dolebo et al., 2019.( ژن  FOXAعامليك  عنوان به 

رونويسي پيشگام در عناصر قابل جابجايي براي فعال كردن 
هدف تنظيم  عنوان بهبنيادي جنيني و  هايسلولتمايز 

ارتباط  ،يابي كل ژنومتوالي در .است GF1 هايكروماتين
 شده متولد بزغالهبا صفت تعداد  SMAD2بين  داريمعني

 زايش)سه بزغاله در هر (در بزهاي شيري با باروري بالا 

)2018., al etXu ( در گوسفند نژاد با باروري بالا  وHu 
  ).Yuan et al., 2019( است شده گزارش

د. ژن گيرنده ششناسايي  ٢كروموزوم  روي ACVR1ژن 
شده شناخته  ALK2 عنوان به) ACVR1( اكتيوين نوع يك

 ACVR1. كنديمرا كد  ٥٠٩ نهيآمو پروتئين اسيد 
 BMP پاسخ مسير و ID2 بيان تنظيم در كه است يارندهيگ

 رشد طول در آن دليل اهميت به خود نوبه به كه دارد نقش
 ACVR1 پروتئين محصول است. شده شناخته فوليكولي

 توصيف يك نوع اكتيوين گيرنده يك عنوان به ابتدا در
 شوديم بيان بافت چندين در كه شد مشخص و شديم
)Mela et al., 2015( .يابيتوالي از با استفاده RNA 

(RNASeq)  ژن كه مشخص شد ACVR1 هابافت در همه 
 صورت متصل به به بار اولين ACVR1 .شوديم بيان

، شناسايي شد BMP/TGFخانواده از عضوي ،A اكتيوين
)Yadin et al., 2016( .ACVR1 چندين BMP هب را 

 ياندازراه كند كه باعثمي متصل دو نوع هايگيرنده
 و اعضا از ACVR1. شوديم  SMAD1/5/8 سيگنال

 يهاكننده ميتنظ عنوان به TGF ابر خانواده يهارندهيگ
 اندشده گزارش هموستاز و دمثليتول سيستم توسعه مهم

)Zhang et al., 2017.( گوسفند، فوليكول رشد طول در 
FSH  استراديولو،ACVR1  گناليس و كنندمي تنظيم را -

 هايسلول در ACVR2A/ACVR1مسير  از BMP7 يده
 سطح اين، بر علاوه. دارند فوليكول رشد در نقشي گرانولوزا

ACVR1  افزايش فوليكول اندازه با گرانولوزا يهاسلول در 
 فرآيند چندين Shimizu et al., 2006.( ACVR1( ابدييم

 تنظيم را) يگذارتخمك و فوليكولي رشد مانند( يدمثليتول
 دهيسيگنال مسير از باروري با بالا با احتمال كه كنديم

BMP و AMH است  مرتبط)Rafati et al., 2016(. ارتباط 
بومي  گوسفند در هر زايش در نژاد برهتعداد  با ACVR1ژن 

   .)McBride et al., 2012( شده است گزارشچين 
نشان داد كه  هاژن يشناسيهستنتايج تجزيه و تحليل 

 كانديداي مورد مطالعه در مسير يهاژننويسي شرح
صفات با  يداريمعن طوربهها متيلاسيون هيستون

يك  هاهيستونمتيلاسيون  .است در ارتباط يدمثليتول
تنظيم  ه درك است ضروري و حياتي فرآيند بيوشيميايي

 ,.Menezo et alدارند (نقش  گامتوژنز، رشد جنين و جفت

زير پروتئين و بيان ژن عملكرد ، DNA ميترم. )2016
 هاهيستون متيلاسيوناست.  هاهيستون متيلاسيون كنترل
 imprintingو  pigenesisاصلي تنظيمي  كار و سازدر دو 
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 يط هاژنخاموش كردن رونويسي و تنظيم  كهنقش دارد 
. به كننديم(زمان لقاح) را كنترل  يدمثليتول يندهايفرآ

 تاشكاف اووسيت پارتنوژنز كامل (در  تواندينم همين دليل
رشد اسپرم) يا آندروژنز ( باروري بابراي تشكيل جنين بدون 

بدون مشاركت ژنتيكي از يك تخمك)  هانيجنو توسعه 
 زنده شود. فرآيندهاي متيلاسيون جنينمنجر به رشد 

هاي فرآيندهاي تنظيمي را تعيين ويژگي ،هاهيستون
 Bonde et( ماده متفاوت استنر و  كنند كه بين ژنوممي

al., 2016(.  يشناسيهستهمچنين نتايج تجزيه و تحليل 
در مسير  يداريمعن طوربهكانديدا  يهاژنژن نشان داد كه 

macroautophagy )GO:0016236( شونديم يسازيغن.  
 انتقال موادجداسازي و  دردو غشايي  يسلولدرونوزيكول 

در محيط  ).Feng et al., 2014( نقش دارد به ليزوزوم
دهد تخمدان، شواهدي وجود دارد كه نشان مي

 در .ت داردماكرواتوفاژي براي ارتقاي بقاي تخمك ضرور
 وارد هاتخمك كه يزمان پستانداران، جنين رشد طول مدت

 مرحله اين ،شونديم متوقف I پروفاز در وشده  ميوزتقسيم 
 را تخمك ،ماكرواتوفاژيمسير  ،سلولي چرخه توقف طولاني

 اكسيداتيو، تنش از عوامل مانند ناشي يهابيآس برابر در
 مغذي كه مواد از و محروميت حرارتي نوسانات هيپوكسي،

، مثال عنوان به .كنديمهستند محافظت  ريپذبيآس
Becn1 ر تخمك خوك منجر به كاهشد BECN1 و 

LC3B  افزايش آسيب كه اين منجر به شوديم DNA   و
 ،تينها دركه  شودمي اختلال در عملكرد ميتوكندري

 ,.Shen et al( اندازديمرشد تخمك را به خطر  ظرفيت

را  يادوگانه يهانقش توانديم ماكرواتوفاژيمسير  ).2018
مسئول بقاي  تنها نه ،آن موجب بهدر تخمدان ايفا كند كه 

 باعث مرگ سلولي شود توانديماما  ،تخمك است
)Aldawood et al., 2020(.   
 پاسخ دفاعي  ،دمثليتولمهم مرتبط با  زيستي يرهايمس از

سيستم ايمني در فرآيندهاي نقش  دهندهنشان بود كه
ها انواع اينترفرون ،اين مسير يهاژنتخمدان است. عمده 

ها هستند. نقش فا، بتا، گاما و امگا) و اينترلوكينل(آ
ريزي تخمدان و فرآيندهاي تخمكها در عملكرد اينترلوكين

 .)Yadin et al., 2016( است شده گزارشدر چندين بررسي 
تخمك  ،است كه طي آن ايدهيچيپفرآيند  يگذارتخمك
جدا شده و به  از فوليكولسوماتيك با هم  يهاسلولبالغ و 

خمدان يك اندام ايمني . تدنشويمداخل اويدوكت رها 
ها شامل متنوعي از لوكوسيتو از مجموعه  منحصر نيست

ها در ها، ماكروفاژها و لنفوسيتها، نوتروفيلائوزينوفيل
تشكيل شده مراحل مختلف تكامل فوليكول در تخمدان 

 در مدولا و جسم زرد وجود دارند نيز هانئوتروفيل .است
)Yuan et al., 2019(.  

يك فرآيند ضروري است كه در تحرك سلولي مسير 
ها و مولكول .دخيل است زيستي يهادهيپدبسياري از 

اند، اما مسيرهاي مختلفي با مهاجرت سلولي مرتبط شده
در زمان و مكان  هاآندر مورد نحوه ادغام  اندكياطلاعات 

 ,.Yadin et al( براي تنظيم فرآيند تحرك وجود دارد

ها گامتبراي بقا، حفظ و تمايز  تحرك سلولي ).2016
 توانديم زايشي يهاسلول تحركنقص در  .ت داردضرور

تحرك  ).Knight et al., 2006( منجر به ناباروري شود
. است گزيني ضروريلانه و لقاح در موفقيت براي سلولي
 به وسيله زيرا كنند، حركت فعال طوربه توانندينم هاتخمك

 زونا نام به گليكوپروتئين يك از متشكل سخت ساختار يك
 غيرفعال طوربه شده رهاتخمك . اندشده پوشيده پلوسيدا

 حركات با گذاريتخمك ايلوله مجراي جريان به وسيله
 ).Zhang et al., 2017( شوندمي منتقل اپيتليوم، مژگاني

از را  تحرك سلوليو  پاسخ دفاعي يرهايمسشايد بتوان 
بر فرآيندهاي تخمدان معرفي  مؤثرمسيرهاي  نيترمهم

كه يك ناحيه  هستند كرد. اين مسيرها شامل اجزاي سلولي
سلول يا بين سلول و  چند ايخاص اتصال را بين دو 

 ،. در اين مسيرهاكنديمماتريكس خارج سلولي ايجاد 
واسطه جهت ارتباط دادن اسكلت سلولي يك  يهانيپروتئ

تئين در ماتريكس يا يك پروسلول به اسكلت سلولي مجاور 
يايند. يم گسترشخارج سلولي، از سطح غشاي پلاسمايي 

اجزاي سلولي ميتوكندري، دستگاه گلژي و شبكه 
 يدمثليتول يندهايفرآارتباط تنگاتنگي با  ،آندوپلاسمي

سلولي  يهااندامكدارند. براي بلوغ موفق و توسعه اووسيت، 
تغييرات  ريتأثت حها در طول بلوغ تدر سيتوپلاسم اووسيت

 شبكهو دستگاه گلژي و  رنديگيمفيزيولوژيكي قرار 
ارتباط نزديكي با بلوغ هسته و سيتوپلاسمي  ،آندوپلاسميك

   ).Yan et al., 2019( دندار

 كلي يريگجهينت

شمند ارز ينژادهايكي از  ي ژنوميهاداده ،در اين پژوهش
پايه  ،اين مطالعهبررسي شد.  ييدوقلوزا نظر ازبومي ايران 

 هاژنبه شناخت بهتر كه  كنديمژنتيكي مفيدي را فراهم 
منجر گوسفندان بلوچي  دمثليتولو فرآيندهاي درگير در 



  ٥٩                                   )                                    ٤٧-٦٠( ١٤٠١يازدهم/شماره چهارم/زمستان تحقيقات توليدات دامي/سال 
 

 
 

در  برهبا تعداد  كه و مسيرهاي زيستي ژن يتعداد. شوديم
ارتباط  ميرمستقيغمستقيم و  طوربه باروري و هر زايش

نقش  داراي پاسخ دفاعيمسير  شتند شناسايي شدند.دا
. بودو تعداد بره در هر زايش  يگذارتخمكمهمي در نرخ 

ايجاد شده در اين مسير با ايجاد فرآيند التهابي  يهانيپروتئ
. مسير ديگري كه در اين شوديمسبب آزادسازي تخمك 

 لقاح ،هاگامتتمايز  ،بقا، حفظ باي داريمعن طوربه پژوهش
بود. مسير  تحرك سلولي مسير مرتبط بودگزيني لانه و

يك فرآيند ضروري است كه در بسياري از  تحرك سلولي

 زيستيبا توجه به عملكرد  .دخيل است زيستي يهادهيپد
رسد به نظر مي ،مسيرهاي شناسايي شده در اين پژوهش

 توان بهشناسايي شده را مي ACVR1 و TGIF1دو ژن 
در هر زايش در  برهمرتبط با تعداد  ژن كانديد عنوان
 موردبلوچي استفاده و  نژادي گوسفندي اصلاح هابرنامه

ي قبلي مرتبط با اين هاافتهاين موضوع ي نمود. مطالعه
و زمينه مطالعات بيشتر در  كنديم ديتائ ترشيبصفت را 

  .كنديمدر هر زايش را فراهم  برهرابطه با تعداد 
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