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Introduction: Artificial and natural selection not only increases the frequency of new-useful mutations but also 
remains some signals throughout the genome. Since these regions often control economically important traits, 
identifying and tracking these regions is the most important subject in animal genetics. Also, 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. 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. Domestication and selection have significantly changed the behavioral and 
phenotypic traits in modern domestic animals. The selection of animals by humans left detectable signatures on 
the genome of modern sheep. The identification of these signals can help us to improve the genetic characteristics 
of economically important traits in sheep. Over the last decade, interest in the detection of genes or genomic 
regions that are targeted by selection has been growing. Identifying signatures of selection can provide valuable 
insights about 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. One of the best ways to understand physiological 
processes is to analyze gene regulation networks. Identification of genes involved in economic traits as molecular 
markers in breeding is of special importance. Gene regulation networks enable the researcher to study all of the 
genes together. This study aimed to identify selection signature regions and candidate genes related to adaptation 
and the number of lambs born. 
Materials and methods: To identify the signatures of selection in Iranian native sheep and Egyptian breeds, 
genomic information of 96 native sheep (including 96 Zandi) and 107 Egyptian sheep (including 59 Barki and 48 
Rahmani) were used. The genomic information of foreign breeds was extracted from the Dryad database 
(https://dryad.com/articles/dataset). To determine the genotype of the samples, Illumina Bead Chip 50K was used. 
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. After the quality control of the data, the hapFLK statistical method, with hapFLK v1.4 software, 
was used to identify selection signatures. The genomic version of the Oar_v4.0 database in NCBI was used for 
detecting the genomic position of single nucleotide polymorphisms (SNPs) in the sheep genome. Candidate genes 
were identified by SNPs located at 0.1% upper range of hapFLK using BioMart software in ensemble 109. Then, 
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using the PANTHER database, the general biological function of the genes was checked. At this stage, it is 
assumed that genes that belong to a functional class can be considered as a group of genes that have some specific 
and common characteristics, and the QTLs in the selected region were extracted using the Animal Genome 
database, and the genes were compared with other research. 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: Based on the results of hapFLK, by comparing the Zandi population with Egyptian 
breeds (Barki and Rahmani), seven genomic regions on chromosomes 1, 2 (three regions), 10, 25, and 26 were 
identified. Candidate genes of DNAJB4, FNDC3B, GULP1, ACVR1, and FGF9 were in these regions. Further 
investigation using bioinformatics tools showed these genomic regions overlapped with the immune system, 
adaptation, litter size, and lipid and muscle metabolism.  
Conclusions: The results of this study may provide an important source to facilitate the identification of genomic 
regions and then, the genes affecting economically important traits in the sheep industry. However, it will be 
necessary to carry out more association and functional studies to demonstrate the implications of these genes. 
Therefore, in subsequent studies with more samples and more breeds of domestic and wild sheep in Iran, a better 
understanding of candidate genes for important economic traits in domestic and wild species would be achieved. 
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  تحقيقات توليدات دامي 

 )٨٥-٩٦( ١٤٠٢سال دوازدهم/شماره سوم/پاييز 
 

  مقاله پژوهشي

هاي گوسفند در نژاد صفات مهم اقتصاديمرتبط با هاي انتخاب مثبت رديابي نشانه
 hapFLKروش با استفاده از  )راهمنيو  مصري (باركيو  (زندي) ايراني

  ٣آبادي فراهاني، اميرحسين خلت٢، حسين مرادي شهر بابك*١حسين محمّدي

  زيست، دانشگاه اراكگروه علوم دامي، دانشكده كشاورزي و محيط  ،استاديار -١
  دانشگاه تهران ،گروه علوم دامي، پرديس كشاورزي و منابع طبيعي ،استاديار -٢
 اراك دانشگاه زيست، محيط و كشاورزي دانشكده دامي، علوم گروه ،دانشيار -٣

  

  )٢٧/٠٢/١٤٠٢تاريخ پذيرش:  – ٢٦/٠٢/١٤٠٢تاريخ بازنگري:  – ٢٤/١٢/١٤٠١(تاريخ دريافت: 

     چكيده

 يجا برها مفيد هستند باعث هاي جديدي كه در برخي از جمعيتدر جهت افزايش فراواني جهشطبيعي و مصنوعي انتخاب 
هاي انتخاب بين نژادهاي گوسفند بومي ايران هدف از پژوهش حاضر، شناسايي نشانهشود. هايي در سطح ژنوم ميگذاشتن نشانه

رأس  ٤٨رأس باركي و  ٥٩رأس گوسفند مصري ( ١٠٧رأس گوسفند زندي و  ٩٦بدين منظور از اطلاعات  با نژادهاي مصري بود.
هاي انتخاب از روش آماري ها، براي شناسايي نشانهپس از اجراي مراحل مختلف كنترل كيفيت داده راهمني) استفاده شد.

hapFLK افزاروسيله نرم بهhapFLK   هاي تك نوكئوتيديچندشكلي كانديدا با استفاده ازهاي ژن. استفاده شد ٤/١نسخه 
)SNP( درصد بالاي ارزش  ١/٠ كه در بازهhapFLK ، واقع شده بودند با استفاده از برنامهBioMart سپس .شناسايي شدند 

 هايپايگاه از كانديدا هايژن عملكرد تفسير براي و شده بررسي PANTHER اطلاعاتي پايگاه از استفاده با هاژن زيستي عملكرد
زندي جمعيت گوسفند بومي  نشان داد كه در مقايسه hapFLKنتايج حاصل از  .شد استفاده UniProtKB و GeneCards برخط

هاي بررسي ژن. شدند شناسايي ٢٦ و ٢٥ ،١٠ ،)منطقه سه( دو يك، هايكروموزوم روي ژنومي ناحيه هفت ي،با نژادهاي مصر
و  DNAJB4 ،FNDC3B ،GULP1 ،ACVR1هاي مناطق نشان داد كه در داخل يا مجاورت اين نواحي، ژنگزارش شده در اين 

FGF9 مرتبط رشد عضلات و تعداد بره متولد شده ، سازگاري سيستم ايمني، هاي موجود در اين مناطق باقرار داشتند. ژن
 نژادهاي در صفات با مرتبط ژنومي مناطق شناسايي زمينه در ارزشمندي اطلاعاتي منبع تواندمي تحقيق اين نتايج .هستند
 لازم هاQTL هاي كنترل كننده صفات كمّي ياجايگاه و هاژن اين دقيق شناسايي جهت حال، هر به. آورد فراهم گوسفند مختلف

  .شود انجام بيشتري عملكردي و پيوستگي مطالعات است

 ، گوسفند سازگاريتعداد نتاج متولد شده، پويش ژنومي، انتخاب،  :كليدي هايواژه
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  ...هاي گوسفند ايرانيدر نژادمرتبط با صفات مهم اقتصادي هاي انتخاب مثبت رديابي نشانهو همكاران:  حسين محمدّي                  ٨٨
 

   مقدمه

اي براي ، بهبود ژنتيكي قابل توجهسازيمان اهليزاز 
بسياري از صفات اقتصادي در گوسفند از جمله، سازگاري 

مقاومت به تنش حرارتي، شكل ظاهري و توليد حاصل  و
ابزارهاي تازه در دسترس امكان بررسي منظم  شده است.

ترين مكان ژنومي كانديدا براي ژنوم براي يافتن محتمل
هاي كانديداي قبلي انتخاب و همچنين ارزيابي مجدد ژن

 Sabetiد (نكنفراهم ميرا در مقايسه با تنوع ژنتيكي ژنوم 

et al., 2006.( تواند به دليل انتخاب در موجودات زنده مي
خ به شرايط محيطي يا مصنوعي پاسعوامل طبيعي به عنوان 

انسان  ،افتد كه در آنمانند آنچه در دام اتفاق مي باشد،
تر هستند و افراد كند كدام يك از صفات مطلوبتعيين مي

هاي بعدي شركت داده داراي صفات مطلوب بيشتر در نسل
استفاده از اطلاعات ژنومي جهت شناخت و همچنين  .دنشو

ومي از اهميت زيادي هاي بحفظ پايه تنوع ژنتيكي دام
يك سيستم كشاورزي  دربرخوردار است، زيرا نژادهاي بومي 

پايدار و سازگار با محيط زيست، ارزش اقتصادي، اجتماعي 
و محيطي را به ويژه براي مردم كشورهاي كم درآمد فراهم 

 ).Azizpour et al., 2020كنند (مي

ها و نواحي ژنومي تمايل به شناسايي ژن ،هاي اخيرطي دهه
شناسايي اند رو به افزايش بوده است. كه هدف انتخاب بوده

هاي ارزشمندي در مورد تواند ديدگاههاي انتخاب مينشانه
فشار انتخاب بوده و يا  زيرها و يا مناطق ژنومي كه ژن

هستند فراهم كند كه به نوبه خود منجر به درك بهتر 
چنانچه يك جهش جديد  شود.ارتباط ژنوتيپ و فنوتيپ مي

ساير افراد باعث افزايش شايستگي افراد حامل آن نسبت به 
شود افرادي كه داراي جامعه شود، انتخاب باعث مي

بعد مشاركت  شايستگي بيشتري هستند در تشكيل نسل
. بنابراين تفاوت به نسبت زياد در بيشتري داشته باشند

اي تواند به عنوان نشانهها نيز ميفراواني آللي بين جمعيت
 آيد هاي ژني مربوط به شماراز انتخاب مثبت در جايگاه

)Asadollahpour Nanaei et al., 2022به عبارت ديگر .(، 
هنگامي كه انتخاب مثبت به سمت افزايش فراواني آلل 

هاي نزديك به اين جايگاه اگر رود، جايگاهمطلوب پيش مي
هم اثرشان خنثي باشد به علت پيوسته بودن با آلل مطلوب، 

د كه در نتيجه اين پديده، الگوي نگيرتحت تأثير قرار مي
هاي ) در جايگاهLD( پيوستگيتنوع ژنتيكي و عدم تعادل 

كه  طورياطراف اين جهش انتخابي تغيير خواهد كرد، به

شويم ميزان تنوع هر چه به اين آلل جديد نزديك مي
كند. به اين الگوها افزايش پيدا مي LDژنتيكي كاهش و 

شود گفته مي انتخابهاي انتخاب يا ردپاي نشانه
)Rostamzadeh Mahdabi et al., 2021 .(  

اول  است:هاي انتخاب از دو ديدگاه مهم شناسايي نشانه
ها حاوي اطلاعات ارزشمندي در خصوص اين نشانه ،اينكه

كنند. مؤثر بر تكامل را فراهم مي ساز و كارهايتكامل و 
ژنتيكي هاي ژني شناخته شده و تنوع جايگاه ،دوم اينكه
سازي و اهلي ،شود. از طرفي ديگري آشكار ميصفات كمّ

هاي ظاهري و رفتاري حيوانات انتخاب به شدت در ويژگي
- اهلي امروزي تغيير ايجاد كرده است. در اين مسير، انتخاب

هاي قابل شناسايي نشانه ،انسان به وسيلههاي انجام شده 
گذاشته كه آشكار  يجا ررا در ژنوم گوسفندان امروزي ب

تواند به اصلاح و بهبود ژنتيكي ها مينمودن اين نشانه
 Leroy etها كمك كند (صفات مهم اقتصادي در اين دام

al., 2018.( 

يكي  ،هاي اهليمعماري ژنتيكي سازگاري در دامتشخيص 
از سؤالات اصلي در ژنتيك جمعيت است. روش شناسايي 

هاي نژادي اين گروه هاي انتخاب با مقايسه بيننشانه
ي پتانسيل را دارد كه مناطق ژنومي را كه مؤثر بر صفات كمّ

آوري ركوردهاي فنوتيپي مورد بدون نياز به جمع را هستند
ساز هاي كانديدا و درك مطالعه قرار داده و به شناسايي ژن

ي كمك كند كنترل صفات كمّ  زيستي و كارهاي
)Mohammadi et al., 2022.(  نتاج متولد شده در هر تعداد

 پرورش صنعت در اقتصادي صفت مهمترين يكي از ،زايش
در توليد،  زيستيگوسفند است. در واقع يكي از اجزاي 

، لذا بازده پرورش گوسفند به هستندمثلي صفات توليد
عبارت  . بهاستها مقدار زيادي تابع توان توليدمثلي ميش

به ازاي هر ميش  هاي متولد شدهافزايش تعداد بره ،ديگر
در يك سال سبب افزايش بازده توليد در پرورش گوسفند 

  ).Khaltabadi Farahani et al., 2020( شودمي
هاي انتخاب جهت شناسايي مناطق از روش شناسايي نشانه

در نژادهاي  سازگاريژنومي مرتبط با صفات توليدمثلي و 
با  كه مختلف گوسفند استفاده شده است. در يك بررسي

فت تعداد بره در هدف شناسايي مناطق ژنومي مرتبط با ص
 Cele Blackو  Hetianدر دو نژاد گوسفندان هر نوبت زايش 

، PAK1 ،GNAQهاي كانديداي انجام شده بود، ژن
LHCGR ،GHR ،LIF  وBMPR2  بودگزارش شده 

)Zhang et al., 2022 .(نژادهاي از يكي زندي گوسفند 



  ٨٩)                                                                         ٨٥-٩٦( ١٤٠٢دامي/سال دوازدهم/شماره سوم/پاييز تحقيقات توليدات 
 

. است توليدي صفات نظر از كشور ممتاز و وزن متوسط
 از بسياري اب مقايسه در نژاد اين در زيرپوستي چربي

 برابر در مقاومت. است كمتر ايراني ديگر گوسفند نژادهاي
 ٤٠ تا زمستان در سلسيوس درجه -٢٠ از( گرما و سرما
 و ايتغذيه سخت شرايط ،)تابستان در سلسيوس درجه
 بسيار گوسفند اين در برفي و باراني هواي و ضعيف مراتع
همچنين گوسفندان نژاد مصري باركي و . است توجه شايان

اد اصلي پرورشي در كشور مصر هستند ژسه ن  ءراهمني جز
و نژادهاي مقاوم به شرايط آب و هوايي گرم و خشك 

  ).Khalifa et al., 2013( شوندمحسوب مي
هاي انتخاب در مطالعات مختلفي در مورد شناسايي نشانه

)، مرغ Saravanan et al., 2021هاي مختلف مانند گاو (گونه
)Rostamzadeh Mahdabi et al., 2021) گوسفند ،(Kijas 

et al., 2012; Patiabadi et al., 2023) و بز (Chen et al., 

بوده است.  STFاساس آماره  كه بر ) انجام شده است2020
نابرابر يا داراي هاي نمونه داراي اندازه مؤثر اگر جمعيت

 اساس مقادير ساختار سلسله مراتبي باشند، كاوش ژنومي بر
STF گيري اريب به همراه داشته تواند نتيجهمعمول مي

براي تصحيح اثر رانش و كوواريانس هنگام تشخيص  باشد.
 Bonhommeارائه شد ( FLKانتخاب، آماره  موردهاي مكان

et al., 2010روش  نيز ) و چند سال بعدhapFLK  معرفي
انتخاب  موردهاي ) كه هاپلوتيپFariello et al., 2013( شد

شناسايي كرده و اريب ناشي از  FLKاساس آزمون  را بر
  كند. ها را برطرف ميساختار سلسله مراتبي جمعيت

 بايد هستند انتخاب مورد كه ژنوم از مناطقي ،كلي طوربه
 اين غير در باشند، داشته عملكردي و شايستگي اهميت
 به توجه با. دهدنمي قرار تأثير تحت را آنها انتخاب ،صورت
 عمده هايژن با عمدتاً ژنومي مناطق اين شده، بيان مطالب

 اهميت داراي و هستند همراه اقتصادي مهم صفات و اثر
هدف از پژوهش حاضر، شناسايي بنابراين  .هستند زيادي
سازگاري و تعداد بره متولد شده هاي انتخاب مرتبط با نشانه

 نژادهاي يا) زندي( بومي گوسفند نژادهاي در مقايسه بين
  .بود hapFLK روش از استفاده يا) راهمني و باركي( مصري

  هامواد و روش

گوسفند نژاد زندي حاضر در دو گله مركز رأس  ٢٠٠از 
اصلاح نژاد خجير واقع در تهران وابسته به سازمان جهاد 

سي خون استحصال سي ٥-٧استان تهران، مقدار كشاورزي 
 pHهاي خلاء با در لوله EDTAميلي ليتر  ٥/٠و همراه با 

هاي اخذ شده پس از ميان نمونه شد. نگهداري ٨/٧تا  ٥بين 
شجره، حيواناتي كه كمترين رابطه خويشاوندي را  تجزيهاز 

رأس انتخاب شدند.  ٩٦با هم داشته باشند به تعداد 
با استفاده از روش بهينه يافته استخراج  DNAاستخراج 

نمكي از خون كامل انجام شد. پس از اطمينان از كميت و 
جهت  ٥٠ ng/µLها، غلظت آنها تا كيفيت بالاي نمونه

 ها در كمپانيرقيق شد. ژنوتيپ نمونه ،ژنوتيپ تعيين

Neogen )http://genomics.neogen.com در كشور (
 Illumina OvineSNP50K هايآرايهآمريكا با استفاده از 

BeadChip با بكارگيري پروتكل استاندارد شركت ايلومينا 
)Illumina Inc., San Diego, CA, USA تعيين ژنوتيپ (

 ٥٤٢٤١ها امكان تعيين ژنوتيپ همزمان شدند. اين آرايه
 ٩/٥٠جايگاه نشانگري با ميانگين فاصله بين نشانگرها 

 Illumina OvineSNP50د (كننكيلوباز را فراهم مي

BeadChip Datasheet.( 

 پژوهش حاضر از اطلاعات ژنوتيپي مجموع درچنين مه
مربوط به مصري گوسفندان غيرخويشاوند  رأس ١٠٧

 استفاده) رأس ٤٨( راهمنيو ) رأس ٥٩( باركي نژادهاي
- ها در مركز بينلازم به ذكر است تعيين ژنوتيپ نمونه .دش

المللي تحقيقات كشاورزي مناطق خشك كشور مصر انجام 
 Neogenها در كمپانيژنوتيپ نمونهتعيين  .ه بودشد

GeneSeek هايدر كشور آمريكا با استفاده از آرايه 
Illumina OvineSNP50K BeadChip  با بكارگيري

هاي داده .شده بودندانجام  پروتكل استاندارد شركت ايلومينا
 Dryadمورد استفاده در اين پژوهش در پايگاه برخط 

)https://dryad.com/articles/datasetهاي) به شماره 
 . هستنددر دسترس  8m1v1و  k83b3دسترسي 

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

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

درصد  پنج نشانگرهايي كه فراوني آلل نادر در آنها كمتر از
نشانگرهايي كه نرخ تعيين ژنوتيپ  ،بود حذف شدند. سپس

درصد بود شناسايي و حذف  ٩٥ها كمتر از آنها در نمونه
آنهايي كه در  ،هاي باقيماندهSNPبراي  و شدند. در نهايت

واينبرگ قرار نداشتند به عنوان معياري از -تعادل هاردي
خطاي تعيين ژنوتيپ كنار گذاشته شدند. بدين منظور 

در نظر گرفته شد. مراحل  ١٠-٦ برابر با سطح احتمال
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 PLINKمختلف فيلتراسيون با استفاده از نرم افزار 
  ). Chang et al., 2015) انجام شد (٩٠/١نسخه(

) پس از گذراندن مراحل PCAهاي اصلي (مؤلفه تجزيه
 PLINK V1.9افزار ها با استفاده از نرمكنترل كيفيت داده

ترسيم  ٢/٢/٤نسخه  Rبرنامه  بامحاسبه و گراف مربوطه 
وده هايي كه خارج از تشد تا علاوه بر تفكيك نژادها، دام

  نژادي خود قرار دارند، براي حذف شناسايي شوند.
جهت بررسي الگوي انتخاب مثبت در سطح ژنوم از روش 

hapFLK افزار  نرمhapFLK V1.4 )Fariello et al., 

جهت تعيين فازهاي هاپلوتيپي براي استفاده شد.  )2013
ر هاي مورد مطالعه از نرم افزاكل ژنوم هر يك از جمعيت

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

 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

هاي SNPهاي شده و فايل نقشهبراي هر رأس دام تعيين 
د هاي انتخاب بين نژاشناسايي نشانهمورد استفاده است. 

ام بومي زندي با نژادهاي بومي مصر (باركي و راهمني) انج
به عنوان  hapFLKدرصد حد بالاي ارزش  ١/٠و تنها  ،شد

 ).Waineina et al., 2022نشانه انتخاب در نظر گرفته شد (
- بسته نرم با hapFLKهاي ارزش گراف منهتن پلات ،سپس

  دست آمد.به Rدر برنامه  ggplotافزاري 
كيلو  ٥٠٠و كانديدا هاي گزارش شده در مناطق بررسي ژن

  Genes 109باز اطراف آنها از پايگاه اطلاعاتي برخطجفت
Ensembl Database  به وسيلهBioMart   

)www.ensembl.org/biomart .مورد بررسي قرار گرفت (
 متابوليكي مسيرهاي و ژني عملكردي طبقات تعيين جهت

 PANTHER اطلاعاتي پايگاه از شده شناسايي هايژن
)http://www.pantherdb.orgبراي همچنين. دش ) استفاده 

 هايپايگاه از آمده دستبه هايژن عملكرد بهتر تفسير
  GeneCards برخط اطلاعاتي

)http://www.genecards.org(  وUniProtKB  
)http://www.uniprot.org (براي  ،در نهايت .شد استفاده

 هاي شناساييQTLبررسي اينكه آيا مناطق مورد نظر با 
 QTL برخطد يا خير، از مركز اطلاعاتي نشده همپوشاني دار

)http://i.animalgenome.org/jbrowse/اساس آخرين ) بر 
  .استفاده شدنسخه ژنومي گوسفند 

 

  نتايج و بحث

هاي تعيين داده ويرايشمراحل مختلف نتايج مربوط به 
حيوان با  يكتعداد . ارائه شده است ١در جدول  ژنوتيپ

با احتمال تكراري بودن  ١تا  ٩٩/٠حدود  IBSداشتن 
 ها و تعيين ژنوتيپ چند باره يك حيوان و همچنيننمونه

 به منظور PCA تجزيهحيوانات خارج از توده نژادي خود در 
جلوگيري از ايجاد اريبي در محاسبات حذف شد (جدول 

هاي هاي حيوانات حذف شده، دادههپس از حذف داد ).١
نژاد بومي با نژادهاي گوسفند مصري تركيب شدند كه 

مشترك بودند كه پس از مرحله  SNPنشانگر  ٣٥٧٩٨داراي 
 ٣٣٤٢٢در نهايت، تعداد  SNPكنترل كيفيت در سطح 

جفت  ٢٧باقي ماندند كه شامل اطلاعات  SNPنشانگر 
   ).٢كروموزوم گوسفند بودند (جدول 

هاي به منظور بررسي نحوه قرار گرفتن حيوانات در گروه
طلاعات تعيين ا استفاده ازبا  PCAنژادي، تجزيه و تحليل 

بومي زندي و نژادهاي باركي و راهمني  ژنوتيپي بين نژاد
 PCA تجزيهنتايج  مصري مورد تجزيه و تحليل قرار گرفت.

هاي نشان داد كه اين سه نژاد در گروه PC2و  PC1اساس  بر
همپوشاني  نيز ايكاملاً مجزا قرار دارند و در هيچ نقطه

 %٢/٤واريانس ( %٩/٧در مجموع حدود  PCAندارند. اين 
- را توجيه مي )٢ براي ويژه بردار %٧/٣و  ١براي ويژه بردار 

 كنند. در نژادهاي مختلف ديگر گوسفند، حيوانات فقط بر
اساس نژاد و منطقه جغرافيايي  بر ٢و  ١پايه ويژه بردارهاي 

 ,.Kijas et al., 2012; Waineina et alاند (بندي شدهدسته

 .Kijas et al) 2012( به وسيلهكه اي ). در مطالعه2022
 PC2و  PC1هاي گوسفند دنيا انجام شده بود، روي جمعيت

كردند. در واريانس را توجيه مي %٤٤/١و % ٩٨/٢به ترتيب 
هاي انتخاب مطالعه پويش ژنومي با هدف شناسايي نشانه

مرتبط با صفات ذخيره بدن در سه نژاد گوسفندان بومي 
و  PC1پايه  )، حيوانات برTibetanو  Han ،Altayچيني (

PC2  كاملاً از يكديگر تفكيك شده و هر كدام از ويژه
از واريانس را توجيه  %٧/٢و  %٣/٣به ترتيب  ٢و  ١بردارهاي 

 تجزيهتايج ن). همچنين Zhao et al., 2020كردند (مي
PCA  نشان داد كه باPC1، با نژاد زندي و PC2،  نژادهاي

و جدا باركي و راهمني مصري به خوبي از يكديگر تفكيك 
نژادهاي  اي با هم همپوشاني ندارند.شدند و در هيچ نقطه
هاي متراكم و مجزايي را تشكيل دادند مصري به خوبي توده

  .)١(شكل 
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   سطح افرادمختلف مورد بررسي در  مربوط به نژادهايهاي توصيف مراحل كنترل كيفيت داده -١ جدول
Table 1. Description of the quality control steps in different studied breeds at the level of individuals 

Rahmani  Barki  Zandi    Item 

48  59 96  Number of animals  
2  3 0  Excluding animals with call rate<0.90  
1  0 0  Excluding animals with IBS>0.99  
0  0 2  Excluding animals that were clustered outside of their population mass in 

PCA analysis  
45  56 94  Remaining animals  

  

  hapFLK هايتجزيهبراي  SNPمراحل مختلف كنترل كيفيت نشانگرهاي خلاصه  -٢جدول 
Table 2. Summary of quality control steps for SNP markers used for hapFLK analysis  

SNP number Quality control filters 
35798  SNP number before quality control  
1284  Excluding SNPs ≤5% minor allele frequency over all animals  
986  Excluding SNPs ≤95% call rate over all animals  
106  Excluding SNPs with deviation from HW (<0.000001)  

33422  Remaining SNPs  
 
  

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

all animals 

  با استفاده از اطلاعات ژنوتيپي تمام حيوانات PCAبندي حيوانات بر اساس تجزيه خوشه -١شكل 

و طول  تعادل پيوستگيعدم كه مبتني بر  hapFLKآماره 
انتخاب  موردجهت شناسايي نواحي ژنومي  استهاپلوتيپي 

مناطق ژنگاني  ،مثبت مورد استفاده قرار گرفت. اين روش
- وسيله فازهاي هاپلوتيپي تشخيص ميه انتخاب را ب مورد

انتخاب مثبت از  موردتر مناطق دهد. براي شناسايي دقيق

بالاي جمعيت استفاده  hapFLKدرصد ارزش  ١/٠آستانه 
  ). ٢(شكل  شد
مورد مطالعه به عنوان  SNPدرصد نشانگرهاي  ١/٠ ودحد

نشانه انتخاب، تعيين شدند. آستانه تعيين شده سختگيرانه 
بوده و فقط مناطقي از ژنوم كه بيشترين تمايز جمعيتي را 

اين حد آستانه  .دهند انتخاب شدنددر بين نژادها نشان مي
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) تا Zhao et al., 2020درصد ( ٠١/٠مختلف از در مطالعات 
  ) متغير بوده است.Qanbari et al., 2012درصد ( ٥/٢

توانند ميهستند  hapFLKكه داراي ارزش بالاي مناطقي
 ينژاد هايدهنده مناطقي از ژنوم باشند كه در گروهنشان

 توانند بهصورت متمايز هدف انتخاب قرار گرفته و ميبه
هاي ت مهم اقتصادي در جمعيتاكانديدا براي صفعنوان 

 اهجمعيتدست آمده در اين نتايج به مورد مطالعه باشند.
 دو، هاي يكناحيه ژنومي روي كروموزوم هفتنشان داد 

 وتفرق جمعيتي بالايي داشته  ،٢٦و  ٢٥، ١٠، (سه منطقه)
  ).٢(شكل  هستنددرصد  ١/٠بالاتر  hapFLKداراي ارزش 

تاكنون جهت  hapFLKهاي انتخاب و آماره نشانهاز روش 
شناسايي مناطق ژنومي مرتبط با صفات عملكردي و 

ي ها در نژادهاي مختلف گوسفند و بز بومي و تجاربيماري
هاي استفاده شده است. پژوهشي با هدف شناسايي نشانه

انتخاب با ذخيره چربي بدن در گوسفندان بومي چيني 
ه ناحي ٢٥اين تحقيق نشان داد كه انجام شده است. نتايج 

 هاي كانديدايهاي انتخاب هستند و ژنژنومي حاوي نشانه
WDR92 ،TBX12 ،WARS2 ،BMP2 ،VEGFA ،PDGFD ،

HOXA10 ،ALX4  وETAA1 ) گزارش شدندZhao et al., 

هاي همچنين در پژوهشي با هدف شناسايي نشانه). 2020
 وو پاسخ سيستم ايمني، توليد  سازگاريانتخاب مرتبط با 

 آماره از استفاده توليدمثل در نژادهاي مختلف بز با
hapFLK ي انجام شده بود. نتايج اين تحقيق نشان داد نواح

ي دارا ٢٦و  ٢٢،  ١٥، ١٠، ٤، ٣هاي ژنومي روي كروموزوم
 هايهاي انتخاب هستند. اين مناطق ژنومي شامل ژننشانه

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

  ).Waineina et al., 2022داشتند (
 هاي موجودانتخاب، ژن موردپس از شناسايي نواحي ژنومي 

ها بررسي آن زيستيشناسايي و عملكرد  ،در اين مناطق
ه شد ارائه ٣ها در جدول اطلاعات مربوط به اين ژن شدند.

خاب انت موردها كه احتمالاً برخي از ژن ،است. در اين بخش
، توليدمثل و سازگاريمثبت مرتبط با سيستم ايمني، 

اند مورد بحث اسيدهاي چرب و عضلات بوده سوخت و ساز
سي ها كه در اين بررگيرند. شماري از ژنو تحليل قرار مي

 هايسياند با بررهاي انتخاب گزارش شدهبه عنوان نشانه
 پيشين همخواني دارند.

كه در  استگوسفند نژاد زندي يكي از نژادهاي بومي ايران 
هاي تهران، قم و مركزي مناطق مركزي ايران از جمله استان

توان شود. از خصوصيات بارز اين نژاد ميپرورش داده مي
اي، مراتع ضعيف و عوامل سازگاري به شرايط سخت تغذيه

با توجه به  بنابراين،نامساعد محيطي اشاره نمود. 
هايي كه رود ژنخصوصيات نژادي گوسفند زندي انتظار مي

در مسير متابوليكي مرتبط با سازگاري به شرايط محيطي و 
ايمني باشند، تحت تأثير انتخاب مثبت قرار گرفته باشند. 

ا سازگاري شرايط محيطي هاي ژني مرتبط باز جمله جايگاه
 DNAJB4 هايتوان به ژنشناسايي شده در اين مطالعه مي

  اشاره كرد. HSPA4Lو 
 DNAJB4 )DnaJ Heat Shock Protein Familyژن 

(Hsp40) Member B4 ٨٣/٥٣و  ٨٢/٥٣) در ناحيه بين 
گوسفندي قرار گرفته است  ١مگا جفت باز روي كروموزوم 

اين ژن  كند.تنش گرمايي را كد ميو ژن پروتئين مرتبط با 
كه طوري هاي شوك حرارتي است بهجزء خانواده پروتئين

كه نقش  است Bزير گروه  HSP40هومولوگ  DNAJB4ژن 
دمايي دارند  هايتنشكليدي در پاسخ به 

)https://www.genecards.org پروتئين كد كننده اين .(
تواند آثار داشته كه مي HSP40ژن نقش چاپروني خانواده 

 داشته باشد زيستيتركيبي روي عملكردهاي 
)https://www.uniprot.orgكه موجود با تنش  ). زماني

- هاي آسيب ديده پروتئينشود، سلولگرمايي مواجه مي

كنند كه از آنها در مقابل آسيب محافظت هايي توليد مي
هاي توليد پروتئين ،هاي حمايتيند. يكي از پاسخنكمي

 ششاين خانواده ژني از  است.) HSPحرارتي (شوك 
، HSP40 ،HSP60 ،HSP70 ،HSP90هاي زيرگروه به نام

HSP100  وHSPB  تشكيل شده است. يك ژن از همين
طور مستقيم از آپوپتوسيز به  DNAJA1 خانواده با نام

كند و به دليل ريزي شده سلول) جلوگيري مي(مرگ برنامه
تواند نقش مهمي در ب مياين تركي ،نقش آپوپتوسيزي

 Isabelleتردي گوشت در گاوهاي گوشتي داشته باشد (

and Picard, 2016 .(ژن ،همچنين FNDC3B  روي
نقش  FNDC3Bگوسفند قرار دارد. ژن  ١كروموزوم شماره 

ها و تشكيل بافت تنظيمي مثبت در تكثير فيبروبلاست
نقش  داراي هاي استخوانيچربي داشته و در تمايز سلول

در مطالعه پويش كل ژنومي كه با هدف  .استكليدي 
شناسايي مناطق ژنومي مرتبط با توليد و تركيبات شير در 

 FNDC3Bژن كانديداي  ،گاوهاي هلشتاين انجام شده بود
  سوخت مرتبط با صفات توليد و درصد چربي شير و مؤثر بر 
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Fig. 2. Distribution of hapFLK values between native breed (Zandi) and Egyptian breeds (Barki, Rahmani). The 

drawn line shows the 0.1 % of high value of hapFLK among the populations 
 ١/٠نژادهاي مصري (باركي و راهمني). خط ترسيم شده نمايانگر  وبين نژاد بومي (زندي)  hapFLKهاي توزيع ارزش -٢شكل 

  استها در بين جمعيت hapFLKبالاي ارزش  درصد

 ,.Wang et al(اسيدهاي چرب گزارش شده است  و ساز

داري بين چندشكلي ژن همچنين ارتباط معني ).2022
FNDC3B  اكسيداتيو در انسان با بيماري  تنشبا پاسخ به

هاي ژن ).Han et al., 2020سرطان گزارش شده است (
- توان به عنوان ژنرا مي FNDC3B و DNAJB4كانديداي 

اي از هاي كانديداي مكاني در نظر گرفت زيرا در ناحيه
هاي مرتبط با QTLقرار گرفته است كه قبلاً  ١كروموزوم 

) در گوسفند Aسيستم ايمني (سطح ايمونوگلوبولين 
  ).Gutiérrez-Gil et al., 2009گزارش شده است (

و  GULP1هاي كانديداي نتايج تحقيق حاضر نشان داد ژن
ACVR1  مرتبط با تعداد نتاج متولد شده در هر زايش

 بين ناحيه در GULP1شناسايي شدند. ژن كانديداي 
 ٢ كروموزوم روي باز جفت مگا ٠٠/١٣١ و ٦٧/١٣٠

است. نشان داده شده است كه اين  گرفته قرار گوسفندي
 Tengheژن با طول دوره لوتئال در گاو در ارتباط است (

et al., 2016كننده كليدي ). همچنين اين ژن تنظيم
) با TGF-Bرشد تغييردهنده بتا ( عاملدهي سيگنال
نقش مؤثري در تنظيم  رود وشمار ميبه LRP1گري ميانجي
  هاي تخمدان دارد.در سلول TGF-B هايسيگنال

 ٩٤/١٦٣ و ٨٧/١٦٣ بين ناحيه در ACVR1ژن كانديداي 
است.  گرفته قرار گوسفندي ٢ كروموزوم روي باز جفت مگا

به علت مؤثر بودن آن در مسيرهاي پاسخ  ACVR1ژن 
BMP  در طول رشد فوليكولي نقش كليدي دارد

)Giacopelli et al., 2013 .(ACVR1 هاي از اعضا و گيرنده
هاي مهم توسعه كنندهبه عنوان تنظيم TGFابر خانواده 

 Zhangسيستم توليدمثل و هموستاز گزارش شده است (

et al., 2017 ،در طول رشد فوليكول گوسفند .(FSH  و
دهي كنند و سيگنالرا تنظيم مي ACVR1استراديول، 

BMP7 ر از مسيACVR1/ACVR2A هاي در سلول
گرانولوزا نقش مهمي در رشد فوليكول دارند. علاوه بر اين، 

هاي گرانولوزا با اندازه فوليكول در سلول ACVR1سطح 
). ارتباط ژن Shimizu et al., 2006يابد (افزايش مي

ACVR1  با تعداد بره متولد شده در نژاد گوسفند بومي چين
  ).McBride et al., 2012گزارش شده است (

در ناحيه  ١٠روي كروموزوم  FGF9ژن كانديداي  ،همچنين
جفت بازي گوسفند واقع شده  مگا ٣٨/٣٧تا  ٣٦/٣٧بين 

 FGF يا فيبروبلاستي رشد عامل ژني خانواده از است و
 در ژني خانواده اين). GeneCards( است ژن ٢٢ شامل

 هايسلول رشد و تمايز نظير سلولي فرآيندهاي از بسياري
 سوخت و ساز و سلولي تقسيمات بافت، بازيابي جنيني،

در  FGF9ژن  ).UniProtKB Gene( دارند دخالت انرژي
توسعه سيستم عضلات اسكلتي جنين و  زيستيفرآيندهاي 
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 .Wang et al تفرق استئوبلاست نقش دارد. در مطالعه

نژاد بز، ژن  هشت هاي انتخابدر بررسي نشانه، (2016)
FGF9  ژن . شددر ارتباط با توليد كشمير گزارشFGF9 

گوسفند قرار گرفته است كه  ١٠اي از كروموزوم در ناحيه
هاي مرتبط با صفات توليدمثلي شامل تعداد بره QTLقبلاً 

 El-Halawanyمتولد شده در هر زايش گزارش شده است (

et al., 2016.( 

  

  

  

  

  

  گيري كلينتيجه

هاي انتخاب از آماره در اين مطالعه، براي شناسايي نشانه
hapFLK هايي از هاي انتخاب در بخشاستفاده شد و نشانه

هاي ژنوم شناسايي شد كه برخي از اين مناطق در بررسي
هاي اهلي ديگر نيز تأييد شده بودند. پيشين در انسان و دام

هاي انتخاب نشان داد ژن موردها در نواحي بررسي ژن
 به پاسخ ،سازگاريموجود در اين مناطق با سيستم ايمني، 

رشد عضلات و  ،اكسيداتيو، تعداد نتاج متولد شده تنش
نتايج اين  ،اسيدهاي چرب مرتبط هستند. در مجموع

تواند منبع اطلاعاتي با ارزش در جهت شناسايي تحقيق مي
 كننده سازگاري و توليدي ارائه دهد و آغازيهاي كنترلژن

هاي بيشتر در اين زمينه و استفاده از اطلاعات براي بررسي
هاي ژنتيكي صفات مهم دست آمده در شناسايي ويژگيبه

 اقتصادي در صنعت پروش گوسفند باشد.
  
 

 هاي شناسايي شده در اين مناطق ژنومي مرتبط با صفات مهم اقتصاديانتخاب و ژن موردنواحي ژنومي  -٣جدول 
Table 3. Genomic regions containing selection signatures and genes reported in these genomic regions related to 

economic important traits 
Chromosome 
number 

Genomic position (bp) Reported genes in the region Related QTL in the 
region 

ID PubMed 

1 
53477993:54477993 

FPGT, TNNI3K, DNAJB4, 
SPATA16, FNDC3B, ECT2  

Immunoglobulin A 
level 

19863786 

2  125562913:126112913 U1, U6 fat weight in carcass 20846385 
2  

129999743:130999743 
COL5A2 , GULP1 Body weight 

(slaughter) 
20846385 

2  163083612:164083612 ACVR1, PKP4, CCDC148, UPP2 Milk fat percentage 19397522 
10 42019363:42569363 PCDH9 , FGF9 Total lambs born 27062642 
25  42933872:50000 BMPR1A, 5S_rRNA body weight 26523551 
26 21486327:21586327 VPS37A, CNOT7, ZDHHC2   Average daily gain 23051556 
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