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Introduction:  The principal aim of the sheep industry worldwide is to produce high-quality meat. In addition to 
the meat, milk, and wool production are the economic traits in sheep breeding programs. Wool production is one 
of the most important economic characteristics of sheep with a complex physiological and biochemical process 
that is influenced by genetics, environment, and nutrition. Almost all Iranian sheep breeds are double-coated and 
produce carpet wool. Therefore, considering the role of wool on the country's economy, it is necessary to conduct 
a study to identify the genetic factors affecting this trait. Identifying the genomic regions under selection is 
effective in understanding the processes involved in the evolution of the genome and also in identifying the 
genomic regions involved in the emergence of economic traits. Selective signatures in the whole genome can help 
us to understand the mechanisms of selection and to identify the genomic regions that have been under natural or 
artificial selection for many years. Since Selective signatures are usually associated with major effect genes and 
important economic traits, they can provide suitable information sources to improve the performance of selection 
programs in the future. The objective of this study was to identify the genomic regions that have been under 
selection in skin and wool sheep breeds. 
Materials and methods: In the present study, Illumina ovine SNP600K BeadChip genomic arrays of 80 sheep 
from six breeds were used, three breeds were bred for their skin (Karakul, SiahKabud, and Gray Shiraz) and three 
breeds were bred for their wool (Sanjabi, Kermani and Baluchi). Unbiased methods of Weir and Cockerham’s FST 
(Theta) and hapFLK were used to detect the selection signatures. Also, to check the genes and QTLs in the selected 
regions, the Biomart database, OAR 3.1 version of the sheep genome, was used, and the function of the identified 
genes was analyzed through a wide search in different databases such as Genecards and OMIM. Finally, the list 
of genes related to the selected regions was reported. For this purpose, the chromosomal position of SNPs with 
high numerical values of theta and hapFLK, as well as the 250 kbp region around these markers, were further 
investigated. Then, the DAVID database online search was used to investigate the biological and functional 
processes of genes and to study the ontology. Finally, Cytoscape software was used to determine gene networks. 
Results and discussion: The results of the Theta analysis revealed 26 genomic regions on 1, 2, 6, 19, and 24 
chromosomes, and the results of hapFLK revealed seven genomic regions on 6 and 19 chromosomes. 
Bioinformatics analysis demonstrated that some of these genomic regions overlapped with known genes related 
to pigment traits and characteristics of wool (KIT on chr 6, MITF on chr 19, IGSF10 on chr 1, PDGFRA on chr 
6), muscles (MICALL2 on chr 24), vasodilation and immune response (P2RY on chr 1) and cancer (MIR339 on 
chr 24, ELFN1 on chr 24, MAD1L1 on chr 24, GPR87 on chr 1). The investigation of reported QTLs showed that 
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these regions are related to QTLs of important economic traits, including traits related to meat, carcass, milk, body 
weight, bone density, and the total number of lambs born. Also, the analysis of Gene Ontology and Enriched 
pathway terms in regions under positive selection were related to the pathways involved in the differentiation of 
melanocytes and pigments, differentiation of stem cells, cellular processes, development of the immune system, 
blood system, reproductive and cellular processes. The results of the gene networks with the information obtained 
from Theta and hapFLK statistics showed that the genes identified were significantly active in the development 
and morphogenesis networks of the embryonic digestive tract, the networks related to pigment and melanocyte 
differentiation, and the networks related to Purine and G protein. However, to identify the exact function of the 
identified genes and QTLs, it is recommended to carry out more investigations. 
Conclusions: The results of the present study and the identified genomic regions can play an important role in 
the study of the effect of the selection on population differentiation in two sheep breeds that bred for skin and 
sheep production. Subsequently, this would direct us to identify the genomic regions associated with traits that 
differentiate these groups. However, these areas need to be confirmed in other independent studies with more 
samples. In general, the data of this research can be used in research related to genomic selection, design of mating 
systems, and additional reviews and evaluations to improve skin and wool production in sheep. 
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  مقاله پژوهشي

هاي انتخاب در گوسفندان پوستي و پشمي ايراني با استفاده از پويش ژنومي نشانه
  hapFLKو  STFهاي برآوردگر نااُريب روش
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  دانشجوي دكتري، گروه علوم دامي، دانشكده كشاورزي، دانشگاه كردستان -١
 دانشيار، گروه علوم دامي، دانشكده كشاورزي، دانشگاه كردستان -٢

 استاد، گروه علوم دامي، دانشكده كشاورزي، دانشگاه شهيد باهنر كرمان -٣

 دانشيار، گروه علوم دامي، دانشكده كشاورزي، دانشگاه اراك -٤

  استاد، گروه علوم دامي، دانشكده كشاورزي، دانشگاه كردستان -٥

  

  )٢٨/١٢/١٤٠١تاريخ پذيرش:  – ٢١/١٢/١٤٠١تاريخ بازنگري:  – ١٥/٠٦/١٤٠١(تاريخ دريافت: 

  چكيده

متمادي  نساليا طي كه ژنوم از مناطقي تشخيص و انتخاب كارهايساز و  به شناسايي ژنوم كل در انتخاب هاينشانهبررسي 
 پوستي گوسفندان در ومژن از نقاطي شناسايي ،پژوهش ايناز  هدف كند.كمك مي اند،شده انتخاب مصنوعي يا و طبيعي صورتهب
 شيراز)كبود و كبودهسياه گل،(قره پوستي گوسفند رأس ٨٠ ،د. بدين منظورانشده انتخاب مختلف هايسال طي كه بود پشمي و
هاي هنشان شناسايي براي د.شدن ژنوتيپ تعيين ٦٠٠ kيگوسفند هايآرايه از استفاده با پشمي (سنجابي، كرماني و بلوچي) و

 ١٩، ٦، ٢، ١ هايكروموزوم روي وميژن منطقة ٢٦ ،تتا تايجن .شد استفاده hapFLK(تتا) و آزمون  STF نااُريب آزمون از انتخاب
ي زيست اطلاعات تحليل و تجزيه د.كر شناسايي ١٩و  ٦هاي منطقه ژنومي روي كروموزومهفت ، hapFLKو نتايج  ،٢٤و 
، KIT ،MITFصفات رنگدانه و مشخصات پشم ( بر مؤثر هايژن با يومژن مناطق اين از برخي كه داد نشان ي)وانفورماتيك(بي

IGSF10  وPDGFRA) عضلات ،(MICALL2 و پاسخ ايمني ()، اتساع عروقP2RYو سرطان ( )MIR339 ،ELFN1 ،MAD1L1 

هاي صفات مهم اقتصادي از QTLهاي گزارش شده نيز نشان داد كه اين مناطق با QTLند. بررسي دار پوشانيهم )GPR87و 
. هستندهاي متولد شده در ارتباط جمله صفات مرتبط با مشخصات گوشت، لاشه، شير، وزن بدن، تراكم استخوان و تعداد كل بره

هاي بنيادي، فرآيندهاي سلولي، ها، تمايز سلولانتخاب با مسيرهاي درگير در تمايز ملانوسيت و رنگدانه موردهمچنين نواحي 
ها براي شناسايي نقش دقيق ژن ،توسعه سيستم ايمني، سيستم خوني، فرآيندهاي باروري و سلولي ارتباط داشتند. به هر حال

  انجام گيرد. هاي شناسايي شده، لازم است مطالعات تكميليQTL و

  هاي انتخاب، نشانهگوسفندان ايراني، پويش ژنومي، hapFLKآزمون تتا، آزمون  كليدي: هايواژه
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  مقدمه

 توليداصلي  هدف جهان با مناطق بيشتر در گوسفند پرورش
انجام  شيرو در موارد محدودتري به منظور توليد  گوشت

در مناطقي مانند استراليا كه توليدكننده  . همچنينشودمي
تحقيقات رتبه اول براي توليد پشم گوسفند در جهان است، 

 توليد پشم انجام كيفيت و كميت بهبود براي ايگسترده
 اقتصادي صفاتهميشه از  توليد پشم. طي زمان، گيردمي

توليد  از پشم بوده است. وسفندمهم در شاخص انتخاب گ
بافي صنعت فرش در عمدتاًنيز  گوسفندان ايراني شده

 ژنتيكي عوامل شناساييو تحقيقات براي  شوداستفاده مي
 رسدمي نظر به ضروري ،صفت اينبهبود  بر تأثيرگذار

)Taherpour and Mirzaei, 2012; Rastifar et al., 2015(. 
درك فرآيندهاي  بهانتخاب  موردشناسايي مناطق ژنومي 

دخيل در تكامل ژنوم و همچنين در شناسايي نواحي ژنومي 
 ,.Sabeti et alكند (كمك ميدر بروز صفات اقتصادي  موثر

يك آلل سودمند طي ساليان متمادي زماني كه ). 2006
هايي بر سطح گيرد باعث ايجاد نشانهانتخاب قرار مي هدف

ژنوم از جمله تغيير الگوي تنوع ژنتيكي، افزايش فراواني آلل 
و توسعه ) LD( عدم تعادل پيوستگي مطلوب، افزايش

 ;Biswas and Akey, 2006د (شوساختار هاپلوتايپي مي

Qanbari et al., 2014; Simianer et al., 2014( . يكي از
در سطح ژنوم  هاي انتخابهاي شناسايي نشانهروش

ها و و انجام آزمون SNP هاياستفاده از اطلاعات آرايه
هاي آماري برآوردگر نااريب . آزموناستمحاسبات پيچيده 

 Fariello(hapFLK ) و Weir and Cockerham, 1984تتا (

et al., 2013( شود ها انجام ميبر پايه تمايز ژنومي جمعيت
- انتخاب مثبت مي موردهاي متمايز به شناسايي جايگاه و

هاي انتخاب در پردازند و در نهايت منجر به شناسايي نشانه
از  ).de Simoni Gouveia et al., 2017( دشوها ميجمعيت
عمده  يهابا ژن انتخاب معمولاً  موردهاي جايگاه كه آنجايي

توانند مي بنابراين ،همراه هستندي اقتصاد مهماثر و صفات 
 هايبرنامهعملكرد بهبود  يبرا منابع اطلاعاتي مناسبي

 ;Hayes et al., 2008( دنفراهم آوردر آينده  انتخاب

MacEachern et al., 2009.(  
هاي مرتبط با صفات پشم به دليل پيچيده و شناسايي ژن

 هستندهاي فنوتيپي بسيار مهم پر هزينه بودن داده
)Wang et al., 2014.(  رنگ پوشش بدن يك ويژگي مهم

آيد كه به ميزان رنگدانه و اقتصادي و توليدي به حساب مي

ملانوسيت توليد  به وسيلهنسبت اوملانين به فئوملانين كه 
- ). ميIto and Wakamatsu, 2003( استشود، مرتبط مي

كه ارزش اقتصادي گوسفندان پشمي را  بيان كردتوان 
كند. بنابراين شم تعيين ميكيفيت و كميت توليد پ

هاي مرتبط با پشم نقش مهمي در اصلاح نژاد شناسايي ژن
  ).Purvis and Franklin, 2005گوسفندان دارد (

اندكي در  تحقيقات ،هاي صورت گرفتهطبق بررسي تاكنون
 و پوست پشم بر مؤثر هاي QTLها وجهت شناسايي ژن

 كيفي صفات رويعمدتاً  اين تحقيقات كه است گرفته انجام
اند. برخي از اين تحقيقات، يافته تمركز شمپ رنگ مانند

و  MC1Rهاي موثر بر رنگ پشم همانند تعدادي از ژن
ASIP اند (را گزارش نمودهSmit et al., 2002; Purvis and 

Franklin, 2005; Fontanesi et al., 2011.(  
هاي براي شناسايي نشانه هاييبررسي اخير هايسال در

 ،تحقيقي است. در گرفته صورت انتخاب درگوسفندان ايراني
 نژاد دو در چربي ذخيره صفت بر مؤثر ژنومي مناطق

 هفت و شد بررسي لري بختياري و زل ايراني گوسفند
ومي روي سه كروموزوم براي اين صفت شناسايي ژن منطقه

در تحقيقي ديگر كه به منظور ). Moradi et al., 2012د (ش
هاي انتخاب در گوسفندان زندي انجام شد، شناسايي نشانه

كروموزوم شناسايي شد كه اين  ١٠منطقه ژنومي روي  ١١
 هاي موثر برطور مستقيم و غيرمستقيم با ژنهمناطق ب

سازگاري به آب و هواي گرم و خشك، پاسخ ايمني، توسعه 
پوشاني داشتند و و ساختار بدن، سوخت و ساز و انرژي هم

هايي شناسايي شد كه با رشد، لاشه و پشم QTLهمچنين 
هاي جايگاه ).Mohammadi et al., 2018بودند (مرتبط 

 به وسيلهانتخاب در گوسفندان بلوچي و زل نيز  مورد
Manzari et al. (2017) ١٧ ،بررسي شد. نتايج اين تحقيق 

- كه با ژنكروموزوم را شناسايي نمود  ١١جايگاه ژني روي 

بندي و دم، ايمني و هاي موثر بر گسترش نظام استخوان
- انرژي و توليدمثل هم ،شناسي، سوخت و ساز قندياخته

  پوشاني داشتند.
- گوشتي نژادهاي قره-در اين پژوهش از گوسفندان پوستي

گوشتي -شيراز و گوسفندان پشميكبود و كبودهگل، سياه
د. ش) استفاده ١نژادهاي سنجابي، كرماني و بلوچي (شكل 

با توجه به تحقيقات اندك انجام شده در زمينه پوستي و 
بررسي  ،هدف از اين تحقيقپشمي بودن گوسفندان ايراني، 

 ان پوستي و پشميهاي انتخاب در گوسفندژنومي نشانه
 دو گروهژنوم است كه در اين ايراني و شناسايي مناطقي از 



  ٨٩)                                                                   ٨٥-١٠٣( ١٤٠٢تحقيقات توليدات دامي/سال دوازدهم/شماره دوم/تابستان 
 

براي  نامزدمناطق ژنومي  ءجز كهاند قرار گرفتهانتخاب  مورد
  .استاز جمله پشم صفات اقتصادي 

  هامواد و روش

 هايشناسايي نشانهجهت انجام اين تحقيق و  گيري:نمونه
 گوسفندان به دو دسته پوستي شاملانتخاب در سطح ژنوم، 

ل و پشمي شام ،شيرازو كبوده كبودگل، سياهنژادهاي قره
بندي شدند كه نژادهاي سنجابي، كرماني و بلوچي تقسيم

  ارائه شده است.  ١نژاد در جدول  جزئيات مربوط به هر
 در استفاده مورد ژنومي هايداده :تعيين ژنوتيپ حيوانات 

دست هراس گوسفند ايراني ب ٨٠از نمونه خون  تحقيق اين
در آزمايشگاه ژنتيك  DNA. استخراج )١(جدول آمد 

مولكولي، گروه علوم دامي، دانشگاه شهيد باهنر كرمان انجام 
 به وسيلهاستخراج شده  DNA كميت و كيفيتگرفت. 

درصد بررسي يك اسپكتروفتومتر و الكتروفورز ژل آگارز 
 k٦٠٠ يگوسفند هايآرايهها با استفاده از . سپس نمونهشد

يك  به وسيلهدر نيوزلند و  AgrResearchدر موسسه 
 اينژنوتيپ شدند.  Berry Genomicsشركت چيني به نام 

 جايگاه ٦٠٦٠٠٦ همزمان تعيين ژنوتيپ امكان هاآرايه
سعي شد حيوانات  انتخاب دركنند. مي فراهم را نشانگري

از انتخاب حيوانات دورگه در يك نمونه جلوگيري شود. براي 

- اطلاعات موجود از هر نژاد، از داماين منظور، با توجه به 

برداري انجام شد و همچنين هاي خاص نمونههايي با ويژگي
- طور تصادفي از چند گله نمونههر دو حيوان ماده و نر به

 .برداري شدند
 تعيين از حاصل هايداده :هاي اوليهكنترل كيفيت داده

 قرار بررسي مورد كنترل كيفيت جهت هانمونه ژنوتيپ
 افزارنرم با هاداده كنترل كيفيت ،طور كليهب گرفتند.

PLINK   ٩/١نسخه )Purcell et al., 2007( مرحله سه در 
 Minorابتدا نشانگرهايي كه فراواني آلل نادر ( د.ش انجام

Allele Frequencyبود، درصد يك آنها كمتر از  ) در
 سپس بر .)Edea et al., 2017شدند (حذف  شناسايي و

تعيين  ،نشانگر ها كه براي آندرصدي از نمونهاساس 
  فيلتراسيون انجام گرفت و  )Call rate( اندپ شدهيژنوت

SNP٩٥براي آنها كمتر از  هايي كه نرخ تعيين ژنوتيپ 
). در Mastrangelo et al., 2019درصد بود، حذف شدند (

ها هاي با موقعيت ژنومي ناشناخته نيز از دادهSNP ،نهايت
سپس براي داشتن  ).Moradi et al., 2012حذف شدند (

 مورد هاينمونه جمعيتي ساختار درباره كلي ديدگاه يك
گروه نژادي خود  از خارج كه حيواناتي شناسايي و مطالعه

 استفاده با يا تجزيه مولفه هاي اصلي PCA اند،قرار گرفته
انجام  3.6.1نسخه  Rافزار در محيط نرمprcomp دستور  از

  .شد

  
Fig. 1. Pictures and places of distribution for skin and wool sheep  

پوستي و پشمي تصاوير و محل پراكنش گوسفندان -١شكل 
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هاي انتخاب در براي تعيين نشانه :آماري هايتجزيه

براي هر نشانگر  STFهاي گوسفندان پوستي و پشمي، ارزش
SNP به روش برآوردگر نااريب تتا )Weir and 

Cockerham, 1984( افزار در محيط نرمR هب 3.6.1 نسخه -
استفاده از رابطه زير  با STF د .شمحاسبه صورت كدنويسي 

  :)MacEachern et al., 2009شود (برآورد مي

Fst =
H −Hୗ

Hୗ

 

هتروزيگوسيتي مورد به ترتيب  SHو  TH در اين رابطه،
- هتروزيگوسيتي داخل زير جمعيتو  انتظار در كل جمعيت

- دادهيه تفرق جمعيتي بر پا يك روش ارزيابي STF. است ها

آمده از  دستهاي بهارزشاست.  هاي چندشكلي ژنتيكي
(بدون تفاوت) تا  ٠ توانند بينآماره مي تحليل اين و تجزيه

 تثبيت متفاوتيآلل ، كه هر جمعيت براي لكام (تفاوت ١
تفاوت اندازه جمعيت و  ،در روش تتا اند) متغير باشند.شده

شود و به اين دليل گيري در نظر گرفته ميخطاي نمونه
 استداراي دقت بيشتري  STFنسبت به روش 

)Bonhomme et al., 2010 همچنين به منظور شناسايي .(
 هايروش هاي انتخاب در نژادهاي مورد مطالعه ازنشانه
  FLK Single Markerبسط هاپلوتايپي روش آماري

)Bonhomme et al., 2010 (عنوان آزمون  باhapFLK 

)Fariello et al., 2013 (به وسيلهاين آماره  .شد نيز استفاده 
 hapFLKاسكريپت پايتون ارائه شده در صفحه وب 

)https://forge-dga.jouy.inra.fr/projects/hapflk( 
 قدرت زيادي حد روش تا اين از د. استفادهشمحاسبه 

هاي حاصل استفاده از دادههاي انتخاب را با تشخيص نشانه
 ,.Fariello et alدهد (مي هاي با تراكم بالا افزايشاز تراشه

جاي در هاي انتخاب به). جهت شناسايي بهتر نشانه2013
هاي ميانگين ارزش ،SNPنظر گرفتن ارزش عددي هر 

   در نظر گرفته شد Win10عنوان  زيرمجاور،  SNPعددي ده 

  
)Moradi et al., 2022(  و توزيع آن در سطح ژنوم مورد

درصد از ژنوم كه  ٠١/٠بررسي قرار گرفت. در نهايت تنها 
هاي مجاور داراي ارزش بالاي تتا و SNPدر آن تمام 

hapFLK هاي انتخاب تعيين شدند و بودند، به عنوان نشانه
اساس آماره حاصل، نمودار منهتن براي شناسايي مناطق  بر

) Haploview  )Barrett, 2005 افزارنرمانتخاب با استفاده از 
  د.شرسم 

انتخاب و  مورددر مناطق  شده گزارش شناسايي ژنهاي
هاي QTLو ها ژن براي بررسي :شناسييمطالعه هست

 Biomartاز پايگاه اطلاعاتي انتخاب  مورددر مناطق موجود 

)http://www.ensembl.org/biomart/(  نسخه ژنومي
OAR 3.1 هاي و عملكرد ژن دشاستفاده  ژنوم گوسفند

هاي صورت جستجوي گسترده در پايگاهشناسايي شده به
 Genecardsهمچون اطلاعاتي مختلف 

)https://www.genecards.org(  وOMIM 

)https://www.omim.org( و در  مورد بررسي قرار گرفت
مورد انتخاب گزارش  مناطق با مرتبط هايژن ستلي ،نهايت

هايي كه ارزش SNPموقعيت كروموزومي  ،. بدين منظورشد
كيلو  ٢٥٠علاوه بالايي داشتند به hapFLKو  تتا عددي

جفت باز ناحيه اطراف اين نشانگرها مورد بررسي بيشتر قرار 
 يعملكرد و زيستييندهاي آفر براي بررسيسپس  گرفت.

 پايگاه برخطاز جستجوي شناسي مطالعه هستيو ها ژن
استفاده  )DAVID )https://david.ncifcrf.govاطلاعاتي 

افزار  هاي ژني از نرمجهت تعيين شبكه ،شد. در نهايت
Cytoscape دشنيز استفاده  3.5.1 نسخه.  

  نتايج و بحث

 ٥٥٨٢٤٢ ،هاپس از مراحل مختلف كنترل كيفيت داده
راس پوستي  ٣٩راس گوسفند ( ٨٠مربوط به   SNPنشانگر

  ي و پشميهاي فنوتيپي و محيطي گوسفندان پوستخلاصه ويژگي -١جدول 
Table 1. Summary of phenotypic characteristics and environmental variables in wool and skin sheep breeds 
Breed 
 

Sampling 
location 

Abbreviation n Phenotypic and environmental variables Group 
Coat 
colour 

Agro- 
ecology 

Use 

Karakul 
SiahKabud 
Gray Shiraz 

Sarakhs 
Qom 
Shiraz 

KAR 
SKD 
GRS 

15 
15 
9 

Coloured 
Coloured 
Coloured 

Tropical 
Tropical 
Tropical 

Skin- Meat 
Skin- Meat 
Skin- Meat 

skin 

Sanjabi 
Kermani 
Baluchi 

Kermanshah 
Kerman 
Kahnooj 

SAN 
KER 
BAL 

14 
15 
12 

White 
White 
White 

Cold 
Tropical 
Tropical 

Wool- Meat 
Wool- Meat 
Wool- Meat 

wool 
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راس پشمي) براي تجزيه و تحليل بعدي انتخاب شدند  ٤١و 
   ).٢(جدول 

بندي هاي اصلي به منظور بررسي نحوه كلاسهمولفه تجزيه
پوستي و پشمي انجام  حيوانات بر اساس نژاد در دو گروه

شد. حيوانات پوستي با رنگ قرمز و حيوانات پشمي با رنگ 
 ،). بر اساس اين نمودار٢شكي نشان داده شده است (شكل م

PC1  وPC2  درصد از كل واريانس  ١٥/٣و  ٨٢/٤به ترتيب
 Kijas et كه  ايدر مطالعهدهند. را به خود اختصاص مي

al. (2012) انجام دادند، دنيا روي گوسفندان سراسرPC1  
 ٤٤/١حدود  PC2درصد از كل واريانس و  ٩٨/٢مقدار  به

درصد از واريانس را توجيه كردند. همچنين در 
واريانس توجيهي براي  ، Barendes et al. (2009)مطالعه

PC1  وPC2  درصد از كل واريانس بود.  ٧/٣و  ١/٦به ترتيب
توان اميدوار به يافتن مناطقي با همين مقادير مي ،بنابراين

اند. انتخاب قرار گرفته مورددار صورت معنيهاز ژنوم بود كه ب
تواند كه بخشي از واريانس پايين مي بيان كردتوان البته مي

 PCAگيري باشد. همچنين نتايج به دليل تنوع بالاي نمونه

نشان داد كه هيچ حيواني خارج از دسته خود قرار نگرفته 
  است.
هاي انتخاب شناسايي شده با استفاده از روش نااُريب نشانه

STF  (تتا):نتايج  و بررسي بيوانفورماتيكي اين مناطق ژنومي
نشان داده شده  ٣و تتا در شكل  STFهمبستگي بين آماره 

ها در هر گروه، يكسان نمونه است. به دليل تعداد تقريباً
) وجود داشت. ٩٥/٠همبستگي بالايي بين اين دو آماره (

در ادامه متن، نتايج آزمون تتا كه همان شاخص  بنابراين
- تثبيت تصحيح شده براي اندازه نمونه است و نتايج دقيق

  شود.دهد، گزارش ميتري را ارائه مي
بر اساس آماره تتا نشان داده شده  ٤نمودار منهتن در شكل 

جايگاه ژني  ٢٦ شود جمعاًطور كه مشاهده مياست. همان
 ١٤( ٦(يك جايگاه)،  ٢(يك جايگاه)،  ١هاي روي كروموزوم

حد آستانه  ،جايگاه)(پنج  ٢٤(پنج جايگاه) و  ١٩جايگاه)، 
هاي انتخاب شناسايي شدند. را رد كرده و به عنوان نشانه

 مشاهده شد. ٦بالاترين سيگنال انتخاب روي كروموزوم 
 ٣هاي شناسايي شده در مناطق مورد انتخاب در جدول ژن

 PDGFRA )،١(كروموزوم IGSF10 هاي است. ژن ارائه شده
) ١٩(كروموزوم  MITF ) و ٦(كروموزوم KIT )، ٦(كروموزوم 

طور كه با رنگدانه و مشخصات پشم در ارتباط بودند. همان
نشان داده شده است اوج آماره آزمون روي  ٣در شكل 
هاي شناسايي شده در شود كه ژنمشاهده مي ٦كروموزوم 

مشخصات پشم در ارتباط هستند. رنگ  اين منطقه با
پوشش نژادهاي گوسفندي كه براي پوست و پشم نگهداري 

شوند، يك ويژگي مهم اقتصادي است. رنگ پوشش مي
سفيد، ارزش اقتصادي بالايي دارد و وجود الياف رنگي در 

طور قابل توجهي كيفيت و ارزش الياف را پشم سفيد به
ها نقش ين رنگدانهدر تشكيل ا KITدهد. ژن كاهش مي

 Peñagaricanoگذارد (دارد و روي رنگ پوشش تاثير مي

et al., 2012; Signer‐Hasler et al., 2019 .(KIT  يك
هست كه نقش اساسي  IIIپروتئين گيرنده تيروزين كيناز 

). Saravanaperumal et al., 2021در رشد ملانوسيت دارد (
MITF  نيز يك فاكتور رونويسي است كه در تنظيم مسير

ها و ماستها از جمله ملانوسيت، استئوكلاستانواع سلول
تواند منجر به كاهش ها نقش دارد. جهش در اين ژن ميسل

ها و ناشنوايي شود رنگدانه پوست و چشم، تحليل استخوان
)MITF geneطور كلي، ). بهMITF هاي مختلفي بيان ژن

ي ساخت طبيعي ملانين در ملانوسيت ضروري كه برا
كند و در رنگدانه نقش داشته و روي هستند را كنترل مي
). ژن Koseniuk et al., 2018گذارد (رنگ پوشش تاثير مي

IGSF10  نيز در مشخصات فوليكول و ضخامت پشم نقش
هاي پوست را در طول مورفوژنز اوليه تنظيم دارد و بخش

نيز در  PDGFRA). همچنين ژن Li et al., 2020كند (مي
 ,.García-Gámez et alكند (رنگدانه مو نقش ايفا مي

هاي متعدد نشان داده است كه بيش ). نتايج پژوهش2011
سازي پستانداران شناسايي شده است ژن در رنگدانه ٣٠٠از 

سازي در حيوانات اهلي ولي چند ژن اصلي مسئول رنگدانه
). Liu et al., 2009; Suzuki, 2013اند (گزارش شده

ها نشان داده است كه رنگ پوست همچنين نتايج پژوهش
،  KITهاي و پوشش بيشتر گوسفندان جهان به وسيله ژن

ASIP  وMITF شود (تعيين ميKijas et al., 2012 در .(
كه روي گوسفندان جهان  Fariello et al. (2014)تحقيق 

هاي موثر به عنوان ژن  MITFو  KITهاي انجام شد، نيز ژن
  بر رنگ پوست و پشم نيز شناسايي شدند.

عضلاني دارد.  اليافنقش مهمي در توسعه  MICALL2ژن 
در تحقيقي روي گاوهاي چيني نشان داده شد كه 

CNVطور قابل توجهي با قد و طول مرتبط ههاي اين ژن ب
هاي تواند با پروتئين). اين ژن ميXu et al., 2013بودند (

متصل شونده به اكتين تعامل داشته باشد و اتصال متقابل 
تكثير سلولي  ،اكتين را تنظيم كند. خاموش كردن اين ژن

كند سرطان تخمدان، مهاجرت و تهاجم را نيز سركوب مي
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)Zhu et al., 2015(. P2RY ًها وجود در تمام بافت ها تقريبا
خون و هايي از جمله اتساع عروق، لخته شدن دارند و پاسخ

 Erlinge, 2011; Janicki etپاسخ ايمني را در پي دارند (

al., 2017; Karcz et al., 2018(.GPER  ها نيز در سيستم

، استخوان و سيستم قلبي سوخت و سازعصبي، توليد مثل، 
 ,Olde and Leeb-Lundbergعروقي و ايمني نقش دارند (

2009.( 

   

  كنترل كيفيت در گوسفندان پوستي و پشمي توصيف -٢جدول 
Table 2. Description of the quality control steps in wool and skin sheep breeds 

80 (41 male, 39 female)  Number of Animals  
606006  Number of SNPs  
0 Excluding animals with more than 5% of the lost genotype 
31507 Excluding SNPs ≤1% MAF over all animals  
15844 Excluding SNPs ≤95% Call rate over all animals  
143 Excluding SNPs with unknown location 
558242  Remaining SNPs  

 

  
Fig. 2. PCA plot for wool and skin sheep breeds: In the top figure, each breed is shown with one color, and in 

the bottom figure, wool and skin sheep are shown with black and red colors, respectively 

هر  ،بالا شكلدر كل ژنوم:  SNPهاي با استفاده از داده )PCA(هاي اصلي مولفه تجزيهبندي حيوانات براساس خوشه -٢شكل 
  به ترتيب با رنگ مشكي و قرمز نشان داده شده است گوسفندان پشمي و پوستي ،پايين شكلنژاد با يك رنگ و در 
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Fig. 3. Correlation between FST and Theta values 

  و تتا STF هاي شهمبستگي بين ارز -٣شكل 

  
Fig. 4. Distribution of win10 theta values for wool and skin sheep breeds by chromosome: SNP positions in the 

(Theta) are plotted on the  STaxis for different chromosomes, and windowed F-genome (bp) are shown on the X
Y-axis  

و ارزش تتاي  Xها روي محور SNPتتا در سطح ژنوم گروه پوستي و پشمي: موقعيت ژنومي  Win10هاي توزيع ارزش -٤شكل 
كل  ٩٩/٩٩نشان داده شده است. مناطقي كه بالاي خط آستانه قرار دارند، مناطقي هستند كه در صدك  Yآنها روي محور

  انداگرا) هدف انتخاب قرار گرفتهصورت متمايز (وپشمي به-قرار دارند و در مقايسه گروه پوستي هاي تتاارزش
  

 FTLژن  به وسيلهزنجيره سبك فريتين پروتئيني است كه 

شود كه مسئول ذخيره آهن درون سلولي در كدگذاري مي
ها، نورون ها است. آهن در توسعهها و يوكاريوتپروكاريوت

هاي و تجزيه انتقال دهنده ساختزنجيره انتقال الكترون و 
به عنوان يك مخزن آهن عمل  FTLعصبي بسيار مهم است. 

 Vidalكند (كند و نيز آهن اضافي را از بدن خارج ميمي

et al., 2008; FTL ferritin, 2009 غلظت فريتين در .(
يابد. حضور عفونت يا سرطان به شدت افزايش مي

كننده ژن كد كننده فريتين هستند و ها تنظيماندوتوكسين
شوند. غلظت در نتيجه باعث افزايش غلظت فريتين مي

- مانند آنكسي افزايش ميهايي تنشفريتين نيز در پاسخ به 

  ).Larade and Storey, 2004; Ong et al., 2005يابد (
 RNAهاي وابسته به در رونويسي تمام ژن MED12Lژن 

نقش دارد و مسئول ناتواني ذهني مرتبط با نقص  IIپليمراز 
هاي سلامت نيز نقش و همچنين در ويژگي استرونويسي 

 Nizon et al., 2019; Crespo-Piazuelo et( كندايفا مي

al., 2021(.   
GPR146  با سطوح ليپيد پلاسما در  ١٤روي كروموزوم

 Yuكند (ارتباط است و سطح كلسترول خون را تنظيم مي

et al., 2019; Wilkins et al., 2022(.  ژنMAD1L1  نيز در
كند كنترل چرخه سلولي و سركوب تومور نقش ايفا مي
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)Entrez Gene( .ELFN1  در سرطان كولون نقش دارد و
هاي حركتي و جهش در اين ژن سبب تشنج، ناهنجاري

 Dolan and Mitchell, 2013; Lei etشود (پيش فعالي مي

al., 2020هاي ). ژنMIR339  و GPR87 نيز در سرطان
 ;Li et al., 2019; Ceylan et al., 2020( كنندايفا مي نقش

Bai et al., 2022(.  همچنينGPR87 شير را افزايش  توليد
  ). Yu et al., 2019دهد (مي

QTL انتخاب شناسايي شدند نيز  موردهايي كه در مناطق
ها بيشتر با صفات QTL). اين ٣بررسي شدند (جدول 

گوشت، لاشه و شير، تغيير هماتوكريت،  مشخصات مرتبط با
هاي متولد شده و ، تعداد كل برهوزن بدن، تراكم استخوان

ها و نيز QTLتعداد تخم مدفوع در ارتباط بودند. وجود اين 
هاي مرتبط در اين دو دسته وجود تفاوت و تنوع در ژن

  .كندصفات بين دو گروه را تاييد مي
   

  پشمي و پوستي گوسفندان براي نتايج آماره تتا انتخاب در نژادهاي موردشده  هاي شناساييQTLها وژن -٣جدول 
Table 3. The identified genes and QTLs published under selection in wool and skin sheep breeds for Theta test 

results  
QTL  Gene name  Signal position  Chromosome  

Meat docosapentaenoic acid content, Bone 
weight in carcass, Carcass fat percentage, 
Reproductive seasonality, Trichostrongylus 
colubriformis FEC, Meat eicosapentaenoic acid 
content, Meat polyunsaturated fatty acid content   

FTL- IGSF10- 
MED12L- P2RY12- 
P2RY13- GPR87- 
P2RY14- W5P251  

234707836-
234708164 

1  

Meat docosapentaenoic acid content, Milk 
protein percentage, Milk fat percentage, milk 
lactose yield, Milk Yield, Meat arachidonic acid 
content, Meat eicosapentaenoic acid content, Hot 
carcass weight, Body weight (slaughter), Meat 
linolenic acid content   

-  172882634 2 

Fecal egg count, Total lambs born, Body weight 
(slaughter) 

PDGFRA- KIT  69885142-
70058429 

6 

- MDFIC2-MITF  31589131-
31646295 

19 

Milk fat percentage, milk capric acid content, 
milk myristic acid content, Milk pentadecylic 
acid content, milk palmitic acid content, Milk 
cis-10 heptadecenoic acid content, milk 
conjugated linoleic acid content, bone density, 
Milk Yield, milk lactose yield, Fecal egg count, 
Milk protein yield, Milk fat yield    

GPR146-MAD1L1- 
ELFN1- PSMG3- 
TMEM184A- INTS1- 
MICALL2- GPER1- 
MIR339  

41189919-
41246710 

24 

شناسي به منظور درك بهتر عملكردهاي هستي تجزيهنتايج 
برخي  .ه استبررسي شد ٤در جدول مورد انتخاب هاي ژن

طور مستقيم از مسيرهاي شناسايي شده در اين تحقيق به
ها مسير .هستنديا غيرمستقيم با پوشش بدن در ارتباط 

 ها در مسيرهاي فرآيندهاي سلولينشان داد كه ژن
)Regulation of cell( هاو تمايز ملانوسيت )Melanocyte 

differentiation( .اسيد آمينه ازملانين  دخيل هستند 
اي است براي گروهي از تيروزين مشتق شده است و واژه

- موجودات زنده يافت مي بيشترهاي طبيعي كه در رنگدانه

ها كه گروه تخصصي از ملانوسيت به وسيلهشود. ملانين 
- ملانوسيتشود. هاي شناخته شده هستند، توليد ميسلول

سئول هاي مشتق شده از تاج عصبي هستند كه مها، سلول
هاي سه نوع ملانين به نام ،طور كليهب هستند.توليد ملانين 

و  )pheomelanin( ، فئوملانين)eumelanin( اوملانين
 ،بيشترين نوع وجود دارد كه )neuromelanin( نئوملانين

. استاي كه مسئول توليد رنگ سياه و قهوه اوملانين است
اي و قرمز نقش دارد و در توليد رنگ قهوه فئوملانين
در مغز وجود دارد كه تاكنون عملكرد دقيق  نيز نئوملانين

 Fedorow et al., 2005; Haining( آن مشخص نشده است

and Achat-Mendes, 2017; Cao et al., 2021 پوست و .(
هايي با مقادير بيشتر ملانين تيره داراي ملانوزوم يمو

منجر به ايجاد پوست و ها هستند، بنابراين مرگ اين سلول
ملانين يك  ،طور كليهب .شودموي روشن يا كاملاً سفيد مي

رنگدانه تيره است كه رنگ پوست و پوشش بدن به خاطر 
فرآيندي به نام  راهها از ملانوسيت است.وجود اين ماده 

اي است كه در كنند كه رنگدانهملانين توليد مي ،ملانوژنز
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شود. و گوش داخلي يافت ميپوست، چشم، مو، حفره بيني 
از نظر عملكردي نيز ملانين در برابر اشعه ماوراء بنفش 

ها همچنين در سيستم ايمني ملانوسيت .كندمحافظت مي
هاي خاصي ، ملانين در اندامكساختنقش دارند. پس از 

- شود كه با انتقال به كراتينوسيتبه نام ملانوزوم ذخيره مي

- هاي تيرهبنابراين پوست .كندميهاي مجاور، رنگدانه ايجاد 

ملانوزوم بيشتري  داراي ترهاي روشنتر نسبت به پوست
هاي داراي تفاوت رنگ پوشش بدن بين دام هستند.
هاي روشن و تيره به دليل تعداد (كميت) رنگدانه

ها در پوست آنها نيست، بلكه به دليل سطح ملانوسيت
توان گفت كه بين نژادهاي مي .ها استفعاليت ملانوسيت

، استها در پوست و مو برابر مختلف تراكم ملانوسيت
 به وسيلهبنابراين تفاوت در ميزان توليد رنگدانه 

ها كه به نژاد، عوامل ژنتيكي، عوامل هورموني و ملانوسيت
تماس با آفتاب ارتباط دارد، باعث تفاوت رنگ پوست در 

 ;Agar and Young, 2005( شودنژادهاي مختلف مي

Hirobe, 2011.( رنگ پوست و پشم در  ي،طوركلهب
گوسفندان با توجه به مقدار و نوع پليمرهاي ملانين كه در 

هاي مو و در لايه پايه پوست قرار دارند، تعيين فوليكول
 ).Tobin and Bystryn, 1996; Rees, 2003شود (مي

شد رنگ پوشش بدن يك ويژگي  اشاره طور كه قبلاً همان
چه پشم و پوست  كه هر استاقتصادي مهم در گوسفندان 

د، ارزش اقتصادي بالاتري نهاي كمتري باشداراي رنگدانه
 MITFو  KITدو ژن  به وسيلهدارند. مسير تمايز ملانوسيت 

 آنها ها درباره عملكردشوند كه در قسمت ژنكنترل مي
 توضيح داده شد.

با اطلاعات بدست آمده از آماره تتا در شكل  هاي ژنيشبكه
هاي توسعه و توان به شبكهنشان داده شده است كه مي ٥

هاي مرتبط با مورفوژنز دستگاه گوارش جنيني و شبكه
   اشاره كرد. Gپورين و پروتئين 

تاتبراي نتايج آماره  انتخاب مثبت موردشناسي و مسيرهاي شناسايي شده در مناطق هستي تجزيه -٤جدول    
Table 4. Analysis of gene ontology and enriched pathway terms in regions under positive selection for Theta test 

results 

Genes P-value Biological process GO Term 
KIT-IGSF10-MITF-
PDGFRA-P2RY12 

0.005 cell migration GO:0016477 

GPR87-W5P251 0.008 negative regulation of cAMP biosynthetic process GO:0030818 
GPR87-W5P251 0.008 negative regulation of cAMP metabolic process GO:0030815 
GPR87-W5P251 0.008 negative regulation of adenylate cyclase activity GO:0007194 
GPR87-W5P251 0.009 negative regulation of cyclic nucleotide metabolic process GO:0030800 
GPR87-W5P251 0.009 negative regulation of cyclic nucleotide biosynthetic process GO:0030803 
GPR87-W5P251 0.009 negative regulation of cyclase activity GO:0031280 

KIT-IGSF10-MITF-
PDGFRA-P2RY12 

0.009 localization of cell GO:0051674 

KIT-IGSF10-MITF-
PDGFRA-P2RY12 

0.009 cell motility GO:0048870 

GPR87-W5P251 0.009 negative regulation of lyase activity GO:0051350 
IGSF10-MITF-

PDGFRA-P2RY12 
0.01 regulation of cell migration GO:0030334 

GPR87-W5P251 0.01 negative regulation of nucleotide biosynthetic process GO:0030809 
GPR87-W5P251 0.01 negative regulation of purine nucleotide biosynthetic process GO:1900372 

KIT-IGSF10-MITF-
PDGFRA-P2RY12 

0.01 regulation of cell differentiation GO:0045595 

IGSF10-MITF-
PDGFRA-P2RY12 

0.01 regulation of cell motility GO:2000145 

KIT-IGSF10-MITF-
PDGFRA-P2RY12 

0.01 locomotion GO:0040011 

IGSF10-MITF-
PDGFRA-P2RY12 

0.01 regulation of cellular component movement GO:0051270 

IGSF10-MITF-
PDGFRA-P2RY12 

0.01 regulation of locomotion GO:0040012 

KIT-MITF 0.01 melanocyte differentiation GO:0030318 
GPR87-W5P251 0.01 regulation of cAMP biosynthetic process GO:0030817 
GPR87-W5P251 0.01 regulation of cAMP metabolic process GO:0030814 
GPR87-W5P251 0.01 regulation of adenylate cyclase activity GO:0045761 
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هاي پورينرژيك نيز گيرنده پوريني كه به عنوان گيرنده
هاي غشاي سلولي اي از مولكولشوند، خانوادهميشناخته 

- هاي پستانداران يافت ميهستند كه تقريباً در تمام بافت

ها در يادگيري و حافظه، ). اين گيرندهNorth, 2002( شوند
 ,Burnstockاي و خواب نقش دارند (رفتار حركتي و تغذيه

طور خاص، آنها در چندين عملكرد سلولي، از به. )2013
هاي بنيادي عصبي، له تكثير و مهاجرت سلولجم

پذيري عروقي، آپوپتوز و ترشح سيتوكين نقش دارند واكنش
)Ulrich et al., 2012; Burnstock, 2013( . جزئيات نقش

آنها و اينكه محيط بيروني چه تأثيري بر نحوه عملكردشان 
اصطلاح  ،براي اولين بار. استگذارد، در دست بررسي مي

هاي خاصي كه گيرنده پورينرژيك هنگام توصيف گيرنده
 ها در پاسخ بههاي جدار رودهشدگي ماهيچهمسئول شل

. استفاده شد بودند فسفات يا آندوزينآندوزين تري
 هاي پورينرژيك در اوايل تكامل ظاهر شدند و عمدتاً گيرنده

 كردبيان توان كنند و ميعملكردهاي سلولي را تنظيم مي
 Cao( هستندها در موجودات زنده ترين گيرندهكه از عمده

et al., 2014.(  

به عنوان ها هستند كه اي از پروتئينخانواده G هايپروتئين
شوند، هاي متصل به نوكلئوتيد گوانين شناخته ميپروتئين

نقش ايفا هاي مولكولي در داخل سلول به عنوان محرككه 

 هاي خارج از سلولاز محرك كهيي هاو سيگنال كنندمي
. عواملي كه دنكنمنتقل ميبه داخل سلول  شود راايجاد مي
را براي اتصال و هيدروليز گوانوزين  هااين پروتئينتوانايي 

 )GDP( به گوانوزين دي فسفات )GTP( تري فسفات
د عملكرد و فعاليت آنها را تنظيم نتوان، ميندنككنترل مي

شوند، روشن محدود مي GTP آنها به. هنگامي كه ندنك
شوند، خاموش محدود مي GDP هستند و زماني كه به

ها متعلق به گروه بزرگتري از آنزيم G هايهستند. پروتئين
با فعال كردن  G پروتئين هستند. GTPases نام به

تغيير در  باعثاي از رويدادهاي سيگنالينگ مجموعه
ها، بسياري از هورمونهاي شود. سيگنالعملكرد سلول مي

به ، فاكتورهاي سيگنالينگ ديگرهاي عصبي و دهندهانتقال
گيرنده جفت  و كنندكه با هم كار مي G هايپروتئين وسيله

- مي). Reece, 2002( شوندمنتقل مي ، Gشده با پروتئين

هاي آنزيمتنظيم  ، Gهايپروتئينكه نقش  بيان كردتوان 
 ديگرهاي ناقل و هاي يوني، پروتئينمتابوليك، كانال

رونويسي، تحرك،  كنترلهاي ماشين سلولي و بخش
 ايگستردهعملكردهاي  در تنظيمكه  استانقباض و ترشح 

نقش رشد جنيني، يادگيري و حافظه و هموستاز  همانند
  .)Neves et al., 2002(كنند ايفا مي

  
  

  
Fig. 5. Gene networks for Theta test results: In this figure, it is shown that the identified genes are significantly 

active in which networks and the interactions of the networks with each other are shown  

دار در چه طور معنيهاي شناسايي شده بهه ژناين شكل نشان داده شده است ك نتايج شبكه ژني آماره تتا: در -٥شكل 
  ها با يكديگر نشان داده شده استكنند و تعاملات شبكههايي فعاليت ميشبكه
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و  hapFLKهاي انتخاب با استفاده از روش شناسايي نشانه
نمودار منهتن بر  بررسي بيوانفورماتيكي اين مناطق ژنومي:

نشان داده شده است.  ٦در شكل  hapFLKاساس ضرايب 
هاي ناحيه ژنومي به عنوان نشانه ، هفتبر اساس اين آماره

 ٦هاي انتخاب شناسايي شدند. اين مناطق روي كروموزوم
اند كه همانند ناحيه) واقع شده(يك  ١٩(شش ناحيه) و 

 ٦بالاترين سيگنال انتخاب روي كروموزوم  ،نتايج تتا
  مشاهده شد.

هاي انتخاب هاي آماري مختلف براي شناسايي نشانهروش
كه در تحقيق حاضر استفاده  hapFLKاز جمله آماره تتا و 

هاي آماري متفاوتي هستند كه هر شدند، داراي پيش فرض
آماره و روش ممكن است مناطق ژنومي متفاوتي را به عنوان 

 Pavlidis andكنند (هاي انتخاب شناسايي نشانه

Alachiotis, 2017(.  نتايج تحقيقات پيشين نشان داده است
هاي آماري مختلف، مناطق هنگامي كه با استفاده از روش

هاي مشتركي شناسايي شوند، اين مناطق ژنومي و ژن
 هستندكانديداي معتبري براي صفت مورد مطالعه 

)Grossman et al., 2010; Moradi et al., 2022(. همان -

هاي شناسايي ژن ،شودمي مشاهده ٥طور كه در جدول 
هستند كه در  تتا مشتركبا آماره   hapFLKشده در آماره

هاي قبل درباره عملكرد آنها كه روي رنگدانه و قسمت

مشخصات پشم بود، توضيح داده شده است. نتايج بررسي 
QTL  حاكي از آن است كهQTL ها بيشتر با صفات مرتبط

شده  هاي متولدوزن بدن، تعداد تخم در مدفوع و كل بره با
دهنده هاي مرتبط نشانها و ژنQTLدر ارتباط بودند. 

وجود تفاوت و تنوع در صفات بين دو گروه پوستي و پشمي 
  .است

هاي شناسي براي درك بهتر عملكردهاي ژنتجزيه هستي
 نشان داده ٦مورد انتخاب انجام شد و نتايج آن در جدول 

ها در مسيرهاي تمايز ژن ،شده است. بر اساس نتايج
)، Pigment cell differentiationها (ها و رنگدانهملانوسيت

)، Stem cell differentiationهاي بنيادي (تمايز سلول
 Immune systemتوسعه سيستم ايمني بدن (

development(، ) توسعه دستگاه گوارشDigestive tract 

development،( ) سيستم خونيHemopoiesis سيستم ،(
)، فرآيندهاي باروري System sexualجنسي (

)Regulation of fertility و فرآيندهاي سلولي (
)Regulation of cell دخيل هستند. مسير تمايز (

ملانوسيت با نتايج تتا يكسان بود كه توضيحات مرتبطه در 
  .شده است ارائهقسمت قبل 

  

  

  
Fig. 6. Distribution of hapFLK values for wool and skin sheep breeds by chromosome: SNP positions in the 

genome (bp) are shown on the X-axis for different chromosomes, and windowed hapFLK are plotted on the Y-
axis  

ها SNP: موقعيت ژنومي بر حسب كروموزوم پوستي و پشمي گوسفنداندر سطح ژنوم  hapFLKهاي ارزش توزيع -٦شكل 
  نشان داده شده است Yو ارزش تتاي آنها روي محور Xروي محور 
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  hapFLKدهاي پشمي و پوستي گوسفندان براي نتايج آماره انتخاب در نژا موردشده  هاي شناساييQTLها و ژن -٥جدول 
Table 5. The identified genes and QTLs published under selection in wool and skin sheep breeds for hapFLK 

test results 
QTL  Gene name  Signal position  Chromosome  

Fecal egg count, Total lambs born, Body 
weight (slaughter)  

KIT-PDGFRA 69897813-
70059320 

6 

-  MIFT 31569754-
31666785  

19 

  hapFLKماره آبراي نتايج  انتخاب مثبت موردشناسي و مسيرهاي شناسايي شده در مناطق هستي تجزيه -٦جدول 
Table 6. Analysis of gene ontology and enriched pathway terms in regions under positive selection for 

hapFLK test results 
Genes P-value u Biological process GO Term lum 

KIT-MITF-PDGFRA 0.001 hemopoiesis GO:0030097 
KIT-MITF-PDGFRA 0.001 hematopoietic or lymphoid organ development GO:0048534 
KIT-MITF-PDGFRA 0.002 immune system development GO:0002520 

KIT-MITF 0.002 melanocyte differentiation GO:0030318 
KIT-MITF 0.004 pigment cell differentiation GO:0050931 

KIT-MITF-PDGFRA 0.004 cell migration GO:0016477 
KIT-MITF-PDGFRA 0.004 regulation of cell proliferation GO:0042127 

KIT-MITF 0.005 developmental pigmentation GO:0048066 
KIT-MITF-PDGFRA 0.005 localization of cell GO:0051674 
KIT-MITF-PDGFRA 0.005 cell motility GO:0048870 

KIT -PDGFRA 0.006 ovulation cycle process GO:0022602 
KIT-MITF-PDGFRA 0.006 regulation of cell differentiation GO:0045595 

KIT- PDGFRA 0.006 ovulation cycle GO:0042698 
KIT-MITF-PDGFRA 0.007 locomotion GO:0040011 

KIT- PDGFRA 0.008 female gonad development GO:0008585 
KIT- PDGFRA 0.008 development of primary female sexual 

characteristics 
GO:0046545 

KIT-MITF-PDGFRA 0.009 movement of cell or subcellular component GO:0006928 
KIT-MITF 0.009 pigmentation GO:0043473 

KIT- PDGFRA 0.01 female sex differentiation GO:0046660 
KIT- PDGFRA 0.01 male gonad development GO:0008584 
KIT- PDGFRA 0.01 development of primary male sexual characteristics GO:0046546 
KIT- PDGFRA 0.01 digestive tract development GO:0048565 
KIT- PDGFRA 0.01 hematopoietic progenitor cell differentiation GO:0002244 
KIT- PDGFRA 0.01 digestive system development GO:0055123 

KIT-MITF-PDGFRA 0.01 cell surface receptor signaling pathway GO:0007166 
KIT- PDGFRA 0.01 male sex differentiation GO:0046661 

KIT-MITF-PDGFRA 0.01 regulation of developmental process GO:0050793 
KIT-MITF-PDGFRA 0.01 immune system process GO:0002376 
KIT-MITF-PDGFRA 0.01 positive regulation of cellular metabolic process GO:0031325 
KIT-MITF-PDGFRA 0.01 positive regulation of macromolecule metabolic 

process 
GO:0010604 

KIT-MITF-PDGFRA 0.01 cellular component assembly GO:0022607 
KIT- PDGFRA 0.01 gonad development GO:0008406 
KIT- PDGFRA 0.01 development of primary sexual characteristics GO:0045137 
KIT- PDGFRA 0.01 stem cell differentiation GO:0048863 

از مسيرهاي شناسايي شده مهم طور كه ذكر شد يكي همان
هاي بندي پوستي و پشمي، مسير تمايز سلولدر گروه

اي هاي تمايز نيافتهسلول ،هاي بنياديسلولبنيادي بود. 
. را دارندها انواع سلول قابليت تبديل و تمايز بههستند كه 
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 ها توانايي تكثير نامحدود دارند و در حالت متمايزسلولاين 
 ساعددر شرايط محيطي م همچنين اگرمانند. نشده باقي مي
هاي مورد نظر تبديل شوند به سلول توانندميقرار بگيرند، 

)Baksh et al., 2003هاي بنيادي از لحاظ منشا به). سلول 
هاي بنيادي بالغ هاي بنيادي جنيني و سلولسلولدو دسته 

 ,Ulloa-Montoya and Catherine( شوندتقسيم مي

هاي زيادي بافت و اندامهاي بنيادي بالغ در ). سلول2005
اسكلتي،  استخوان، ماهيچه مغز، مغز، پوست از جمله

شبكيه، قرنيه چشم، پالپ دندان، مغز، طناب عصبي، كبد، 
). Musina et al., 2004و روده وجود دارند ( بافت چربي
در كه تمايز سلوهاي بنيادي  بيان كردتوان بنابراين مي

ها تواند باعث تمايز سلولايجاد پشم و پوست موثر بوده و مي
  شود.
 hapFLKدست آمده از آماره ههاي ژني با اطلاعات بشبكه

هاي مرتبط نشان داده شده است كه شامل شبكه ٧در شكل 
رين و هاي مرتبط با پوبا تمايز رنگدانه و ملانوسيت و شبكه

 هادرباره اين شبكه يهاي قبلدر قسمت .است Gپروتئين 

  .ه استتوضيح داده شد

  

  

  

  گيري كلينتيجه

براي شناسايي  hapFLKدر تحقيق حاضر از دو آماره تتا و 
هاي انتخاب در گوسفندان بومي پوستي و پشمي ايران نشانه

استفاده شد. نتايج نشان داد كه برخي از مناطق شناسايي 
صورت مستقيم يا غيرمستقيم با شده در تحقيق حاضر به

و  KIT ،MITF ،IGSF10رنگدانه و مشخصات پشم (صفت 
PDGFRA(  به وسيلهاين مناطق  بيشتر. هستنددر ارتباط 

توان اند كه ميصورت مشترك شناسايي شدهههر دو آماره ب
آنها را به عنوان مناطق كانديداي مهم مرتبط با اين صفات 

اين پژوهش مسيرهايي شناسايي پيشنهاد كرد. همچنين در 
نتايج تحقيق  ،طوركليهشد كه بر توليد ملانين موثر بودند. ب

تواند اطلاعات ارزشمندي در ارتباط با مناطق حاضر مي
ژنومي موثر بر صفات پوست و پشم در گوسفندان ايراني 

چند نياز است كه اين مناطق در تحقيقات  فراهم آورد، هر
  نمونه بيشتر تاييد شود. مستقل ديگر و با تعداد

  تشكر و قدرداني

اين اثر تحت حمايت مادي صندوق حمايت از پژوهشگران 
) برگرفته از طرح شماره INSFو فناوران كشور (

وسيله از مسئولين  انجام شده است، كه بدين ٩٨٠٢٨٨١٤
  د.شومحترم اين مؤسسه تشكر و قدرداني مي

  

  

  
Fig. 7. Gene networks for hapFLK test results: In this figure, it is shown that the identified genes are 
significantly active in which networks and the interactions of the networks with each other are shown  

دار در چه طور معنيهاي شناسايي شده بهاين شكل نشان داده شده است كه ژن : درhapFLKنتايج شبكه ژني آماره  -٧شكل 
 ها با يكديگر نشان داده شده استكنند و تعاملات شبكههايي فعاليت ميشبكه
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