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Introduction: Molecular markers that reveal polymorphisms at the DNA level now play a key role in animal 
genetics. However, the selection of molecular markers is crucial depending on the purpose, viz. this depends on 
different molecular biology techniques and their effects. Over the last decade, interest in identifying genes or 
genomic regions targeted by selection has grown. Identifying selection signatures can provide valuable 
insights into the genes or genomic regions that are or have been under selection pressure, which in turn leads to a 
better understanding of genotype-phenotype relationships. Type characteristics are important for breed 
identification and classification and are also positively correlated with body weight. This study aimed to identify 
effective genes and genomic regions under positive selection signatures in different goat breeds using selection 
signature methods. For this purpose, FST and hapFLK analyses were performed using the genome-wide single 
nucleotide polymorphisms (SNPs). 
Materials and methods: In this research, the information from 728 goats of four different breeds was used to 
identify genomic regions associated with type traits. To determine the genotype of the samples, Illumina caprine 
Bead Chip 50K was used. The genomic information of goat breeds was extracted from the Figshare database. 
Quality control was performed using the Plink software. The markers or individuals were excluded from 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 10-3. After quality control, 36861 SNPs from goat SNP chip 50K from 691 
goats remained for further analysis. To identify the signatures of selection, two statistical methods of FST and 
hapFLK were used under the software packages FST and hapFLK, respectively. Candidate genes were 
identified using the Plink v1.9 software and the Illumina gene list in R by SNPs located in the highest  FST and 
hapFLK values. In addition, the latest published version of the animal genome database was used to define QTLs 
associated with economically important traits at identified loci. The GeneCards (http://www.genecards.org) and 
UniProtKB (http://www.uniprot.org) databases were also used to interpret the function of the obtained genes. 
Results and discussion: The FST and hapFLK statistics were used to identify genomic regions subjected 
to positive selection associated with type traits in four goat breeds. Using the FST approach, we identified eight 
genomic regions on chromosomes 3, 4, 7, 13, 15, 18, 20, and 29. The identified candidate genes associated with 
type traits in these genomic regions included TGFBR3, CALCR, ACAD8, BCAR1, and ADAMTS6. Some of the 
genes located in the identified selection regions were directly and indirectly related to cell differentiation and 
proliferation, skeletal muscle growth and development, body length, calcium channel regulation, muscle fiber 
homeostasis, protein synthesis, and muscle cell size. Some of these genes in the selected regions were consistent 
with previous studies. The results of the reported QTLs in the selected regions and the bovine orthologous 
regions were QTLs located in the identified regions that were related to average daily gain, body weight, trunk 
width, and metabolic body weight. Furthermore, the results of the hapFLK statistics in this research led to the 
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identification of five genomic regions on chromosomes 1, 5, 6, 13, and 30, and they were in the 99.9th percentile 
of all hapFLK values. The identified candidate genes associated with the type trait in these genomic regions 
included FNDC3B, STAB2, and CCNY. They were found to have different functions 
in fibroblast proliferation and bone cell differentiation. 
Conclusions: Various/different genes that emerged in studied regions can be considered candidates for selection 
based on their function. By the way, various genes found in these regions can be considered candidates for 
selection based on their function. Most of the selected genes were found to be consistent with some previous 
studies and to be involved in production traits. A survey of extracted QTLs also found that these QTLs are 
involved in some economically important traits in goats, such as average daily gain and body weight in 
yearlings. However, further association and functional studies are required to demonstrate the importance of the 
genes obtained from association analyses. Leveraging these findings can accelerate genetic progress in breeding 
programs and help understand the genetic mechanism that controls these traits. 
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  مقاله پژوهشي

صفات ساختاري بدن در كننده شناسايي مناطق ژنومي تحت انتخاب مثبت كنترل
  نژادهاي مختلف بز

   *١حسين محمّدي

  اورزي و محيط زيست، دانشگاه اراكگروه علوم دامي، دانشكده كش ،استاديار -١

  

  )٢٢/٠٥/١٤٠٣تاريخ پذيرش:  – ٢٠/٠٥/١٤٠٣تاريخ بازنگري:  – ١٤/٠٢/١٤٠٣(تاريخ دريافت: 

   چكيده

 بدين .بودنژادهاي مختلف بز  مرتبط با صفات ساختاري بدن در انتخاب تحت ژنومي مناطق شناسايي پژوهش، اين از هدف
  50Kهايآرايه بامتعلق به چهار نژاد مختلف تعيين ژنوتيپ شده  غيرخويشاوند رأس بزهاي ٧٢٨ظور، از اطلاعات ژنوتيپي نم

استفاده شد.  hapFLK(تتا) و  STFاستفاده شد. جهت شناسايي نواحي ژنومي تحت انتخاب از دو آزمون آماري برآوردگر نااريب 
شد.  ٢٩ و ٢٠، ١٨، ١٥، ١٣، ٧ ،٤ ،٣ هاي شمارهناحيه ژنومي روي كروموزوم هشت نتايج حاصل از آماره تتا منجر به شناسايي

  ADAMTS6و  TGFBR3 ،CALCR، ACAD8 ،BCAR1 هايتبط با صفات ساختاري شامل ژنهاي كانديداي شناسايي شده مرژن
 اي،ماهيچه الياف هموستازي كلسيمي، كانال تنظيم بدن، طول اسكلتي، عضلات توسعه و شامل رشد متفاوتي عملكردهاي بودند و
 مناطق در شده گزارش هايQTL بررسي ،علاوهبهاي داشتند. ماهيچه سلول اندازه و پروتئين ساخت مصرفي، خوراك ميزان

. را نشان دادهاي مرتبط با افزايش وزن بدن، عرض كپل و وزن متابوليكي بدن QTL قرار داشتن گاوي، اورتولوگوس و انتخابي
، ٥ ،١هاي شماره ناحيه ژنومي روي كروموزوم پنج در اين پژوهش، منجر به شناسايي hapFLKهمچنين، نتايج حاصل از آماره 

 عملكردهاي بودند و CCNYو  FNDC3B ،STAB2هاي كانديداي شناسايي شده در اين مناطق ژنومي شامل د. ژنش ٣٠ و ١٣ ،٦
 توانندشدند، ميشناسايي ژنومي كه در نواحي ي هايداشتند. ژن استخواني هايسلول تمايز و هافيبروبلاست در تكثير متفاوتي

هاي پيوستگي و عملكردي مطرح باشند. در هر حال، نياز به بررسيمثبت عنوان كانديداهاي تحت انتخاب هبر اساس عملكرد ب
تواند باعث تسريع در پيشرفت ژنتيكي هاي اين تحقيق مي. استفاده از يافتهوجود داردها بيشتري جهت شناسايي عملكرد ژن

 هاي اصلاح نژادي بز شود.برنامه

  مناطق ژنومي صفات ساختاري، بز، ژن كانديدا،، انتخاب كليدي: هايواژه
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  مقدمه 

طور مستقيم و غيرمستقيم در هصفات ساختاري بدن ب
گيري جهت حذف حيوان از تركيب گله مؤثر تصميم

دهنده كه، مطالعات صورت گرفته نشان طوريههستند، ب
عنوان صفات همبسته با همفيد بودن صفات ساختاري بدن ب

مثلي مانند باروري و تعداد نتاج متولد شده، صفات توليد
بازدهي خوراك مصرفي و صفات مرتبط با لاشه مانند ميزان 

 ,.Haldar et al( استتوليد گوشت در بز براي انتخاب 

2014; Ncube et al., 2022 وجود فاصله نسلي طولاني و .(
نبود امكانات براي ركوردبرداري برخي از صفات سلامتي و 
باروري باعث توجه به صفات ديگري شده است كه علاوه بر 

پذيري بالاتر، در ابتداي عمر تر و وراثتركوردبرداري آسان
گيري بوده و با صفات مهم اقتصادي حيوان قابل اندازه

سلامتي و باروري نيز همبستگي ژنتيكي متوسط همچون 
تا بالايي دارند. صفات ساختاري بدن از جمله صفات مهم 

 ،طور كليبه ).Yang et al., 2024( هستنددر اين مورد 
پذيري بالاتري نسبت به صفات وراثت ،صفات ساختاري بدن

در  ٧٢/٠تا  ١٥/٠باروري و توليدي دارند و محدوده آن از 
 Valencia-Posadasمختلف گزارش شده است (مطالعات 

et al., 2022; Teissier et al., 2023 با توجه به اين .(
هاي ژنتيكي اين صفات، مفيد بودن موضوع و همبستگي

عنوان صفات همبسته با صفات باروري صفات ساختاري به
از  ،همراه توليد بيشترو توليدي جهت بهبود باروري به

 Teissierتوان استفاده كرد (صفات ساختاري در انتخاب مي

et al., 2023 .(  
هاي اهلي يكي تشخيص معماري ژنتيكي سازگاري در دام

از سؤالات اصلي در ژنتيك جمعيت است. روش شناسايي 
اين  ،هاي نژاديهاي انتخاب با مقايسه بين گروهنشانه

مؤثر ي پتانسيل را دارد كه مناطق ژنومي را كه بر صفات كمّ
آوري ركوردهاي فنوتيپي مورد هستند بدون نياز به جمع

ساز هاي كانديدا و درك مطالعه قرار داده و به شناسايي ژن
 Wang(ي كمك كند كنترل صفات كمّ زيستي و كارهاي

et al., 2020.( مايل به هاي اخير، تاز طرف ديگر، طي دهه
اند رو ها و نواحي ژنومي كه هدف انتخاب بودهشناسايي ژن

تواند هاي انتخاب ميبه افزايش بوده است. شناسايي نشانه
ها و يا مناطق ژنومي كه هاي ارزشمندي در مورد ژنديدگاه

فشار انتخاب بوده و يا هستند فراهم كند كه به نوبه  زير
 شود.پ و فنوتيپ ميخود منجر به درك بهتر ارتباط ژنوتي

چنانچه، يك جهش جديد باعث افزايش شايستگي افراد 
حامل آن، نسبت به ساير افراد جامعه شود، انتخاب باعث 

شود افرادي كه داراي شايستگي بيشتري هستند، در مي
مشاركت بيشتري داشته باشند. بنابراين،  ،تشكيل نسل بعد

ها نيز تفاوت به نسبت زياد در فراواني آللي بين جمعيت
هاي اي از انتخاب مثبت در جايگاهعنوان نشانههتواند بمي

 ,Mohammadi and Shamsollahiشمار آيد (ژني مربوط به

 سويعبارت ديگر، هنگامي كه انتخاب مثبت بهه). ب2023
هاي جايگاهاگر اثر رود، اواني آلل مطلوب پيش ميافزايش فر

خنثي باشد به علت پيوسته بودن  هم نزديك به اين جايگاه
گيرد كه در نتيجه اين با آلل مطلوب، تحت تأثير قرار مي

) LDپديده، الگوي تنوع ژنتيكي و عدم تعادل پيوستگي (
هاي اطراف اين جهش انتخابي تغيير خواهد كرد، در جايگاه

شويم كه، هر چه به اين آلل جديد نزديك مي طوريهب
كند. به افزايش پيدا مي LDميزان تنوع ژنتيكي كاهش و 

- مي اطلاقهاي انتخاب يا ردپاي انتخاب نشانه ،اين الگوها

  ). Rostamzadeh Mahdabi et al., 2021شود (
هاي انتخاب جهت شناسايي مناطق از روش شناسايي نشانه

با صفات رشد و سازگاري در نژادهاي مختلف ژنومي مرتبط 
با هدف شناسايي سي كه بز استفاده شده است. در يك برر

مناطق ژنومي مرتبط با صفات آداپتاسيون و عملكردي در 
هاي انجام شده بود، ژن Jianchang Blackبزهاي نژاد 
و  IL2 ،IL7 ،KIT ،STIM1 ،MYO9Aكانديداي 
KHDRBS2 ) گزارش شده استSun et al., 2022 .(

 Youzhouروي بزهاي نژاد كه همچنين، طي پژوهشي 

Dark هاي انتخاب مرتبط با صفت با هدف شناسايي نشانه
منطقه ژنومي  ١٠ ،تعداد نتاج متولد شده انجام شده بود

د كه شامل شهاي مختلف گزارش روي شماره كروموزوم
، TSHR ،ANGPT4 ،CENPF ،PIBF1 يهاي كانديداژن

DACH1، CHST1  وDNMT3B با عملكرد  بود كه
  ). Sun et al., 2023توليدمثلي مرتبط بودند (

با هدف شناسايي مناطق ژنومي مرتبط با  ژنومي مطالعه
صفات توليدي و توليدمثلي در نژادهاي مختلف بز مصري 

منجر به  آن مطالعهشده بود. نتايج  انجام hapFLKآماره  با
، SPATA2L ،TCF25 ،SOX15هاي كانديداي شناسايي ژن

MC1R ،KDR  وKIT  شد و بررسي بيوانفورماتيكي اين
هاي موجود در اين مناطق با پاسخ مناطق نشان داد كه ژن

 Sallam et( مرتبط هستندتوليدمثل  و توليد شير ،ايمني

al., 2023با هدف شناسايي  كه ). در مطالعه پويش ژنومي
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انجام شده   Dazu Blackهاي انتخاب در بزهاي نژادنشانه
،  SPCS2 ،XRRA1 ،CELF4  ،NTMهاي كانديدايبود، ژن

TMEM45B ،ATE1 وFGFR2   مرتبط با صفات ساختاري
  ). Fang et al., 2023( ندپستان گزارش شد

اي با هدف شناسايي مناطق ژنومي مرتبط با صفات مطالعه
اتيوپي با استفاده از  Begaitمهم اقتصادي در بزهاي نژاد 

 1GLYCAMهاي كانديداي ژن و انجام شده بود STFآماره 
، MAPK13 هاي كانديدايمرتبط با توليد شير و ژن SRC و

MAPK14 ،SCN7A ،IL12A ،EST1  وDEFB119  مرتبط
 ,.Gebreselase et al( ندبا سيستم ايمني گزارش شد

در مطالعه پويش ژنومي در بزهاي نژاد  ،). همچنين2024
 هاي انتخاب مثبتبا هدف شناسايي نشانه كه بومي چيني

مرتبط با صفت تعداد نتاج  EPHA6كانديداي  ، ژنانجام شد
مرتبط  POMCو  CDKAL1هاي كانديداي متولد شده و ژن

  ).Huang et al., 2024( ندبا سازگاري گزارش شد
هاي انتخاب در شناسايي نشانهمطالعات مختلفي در مورد 

 Chen et al., 2020; Wang et al., 2020; Wangبز ( گونه

et al., 2021, Peng et al., 2024انجام شده است كه بر ( 
هاي نمونه داراي بوده است. اگر جمعيت STFاساس آماره 

اندازه مؤثر نابرابر يا داراي ساختار سلسله مراتبي باشند، 
- تواند نتيجهمعمول مي STFساس مقادير ا كاوش ژنومي بر

همراه داشته باشد. براي تصحيح اثر رانش و گيري اريب به
انتخاب، آماره  موردهاي كوواريانس هنگام تشخيص مكان

FLK ) ارائه شدBonhomme et al., 2010 و چند سال (
) Fariello et al., 2013د (شمعرفي  hapFLKبعد، روش 

 FLKاساس آزمون  انتخاب را بر موردهاي كه هاپلوتيپ
شناسايي كرده و اريب ناشي از ساختار سلسله مراتبي 

  كند. ها را برطرف ميجمعيت
 تجزيههاي مورد استفاده در اين پژوهش، قبلاً با هدف داده

خطي كلاسيك (رگرسيون  اساس مدل پويش كل ژنومي بر
-كاذبتصحيح نرخ كشف  گرفتن نظر در تك نشانگري) با

 و داريمعني آستانه تعيين براي بنجامين هوشبرگ
مرتبط با صفات ساختاري بدن  لاو نوع خطاي از جلوگيري

هاي استفاده شده بود. نتايج اين تحقيق نشان داد ژن
 THEGLو  ATP2B4 ،IF2 ،THEGL ،EPHA5كانديداي 

داري با صفات مورد بررسي دارند ارتباط معني
)Moaeen‑ud‑Din et al., 2022 .(  
 دباي هستند انتخاب زير كه ژنوم از مناطقي كلي، طورهب

 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
بنابراين، هدف از پژوهش حاضر، شناسايي  .هستند زيادي
هاي انتخاب مرتبط با صفات ساختاري بدن در نشانه

 hapFLK و STFهاي آماره از نژادهاي مختلف بز با استفاده
  .بود

 هامواد و روش

رأس  ٧٢٨در پژوهش حاضر از اطلاعات ژنوتيپي مجموع 
رأس)،  ٦٣١بزهاي غيرخويشاوند مربوط به نژادهاي بيتال (

 ٢٣رأس) و بربري ( ٢٢( پناه نيد رايدرأس)،  ٥٢تدي (
ها و تعيين ژنوتيپ نمونه DNAد. استخراج شرأس) استفاده 

پاكستان  PMAS-Arid Agricultureدانشگاه  وسيلهبه
 DNA بالاي كيفيت و كميت از اطمينان از انجام شد. پس

 شركت هايآرايه از استفاده با هانمونه شده، استخراج
 ٥٣٣٤٧براي   Caprine 50 K SNP Bead Chip ايلومينا

ركوردهاي . شده بودند ژنوتيپ جايگاه نشانگري تعيين
مورد استفاده اين تعيين ژنوتيپ شده هاي دادهفنوتيپي و 

 figshareپژوهش در پايگاه برخط 
)https://figshare.com/articles/dataset/19668633 در (

   .هستنددسترس 
- نمونه اهاي تعيين ژنوتيپ شده، ابتدبراي فيلتراسيون داده

 درصد ٩٥هايي كه فراواني نرخ تعيين ژنوتيپ آنها كمتر از 
نشانگرهايي كه  ،بعد . در مرحلهندبود، شناسايي و حذف شد

بود حذف  درصد پنج حداقل فراوني آللي در آنها كمتر از
واينبرگ -شدند. همچنين، نشانگرهايي كه در تعادل هاردي

نبودند و يا موقعيت نامشخص روي كروموزوم داشتند، كنار 
گذاشته شدند. مراحل مختلف فيلتراسيون، با استفاده از نرم 

 ,.Chang et alام شد () انج٩/١(نسخه  PLINKافزار 

كار رفته در اين نشانگر به ٥٣٣٤٧). از مجموع 2015
رأس دام توانستند مراحل  ٦٩١نشانگر و  ٣٦٨٦١تحقيق، 

  مختلف كنترل كيفيت را بگذرانند. 
هاي شناسايي آماري ساختار جمعيتي و روش هايتجزيه
 آزمون براي آماري هايشيوه از يكي :هاي انتخابنشانه

 از استفاده با هاآن به افراد اختصاص و جوامع بين ارتباط
) PCA( اصلي هايمؤلفه تجزيه از استفاده فاصله، ماتريس

- دام جمعيتي ساختار بررسي منظوربه تحقيق اين در. است

در  حيواناتقرار گرفتن  نحوه شناساييمورد مطالعه و  هاي
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 PCA تجزيه از هابندي گروهو تقسيم خود ينژاد هايگروه
در  prcompبا استفاده از تابع  ،تجزيهاين . شد استفاده

اساس  سپس، بر ) انجام شد.٠/٢/٤(نسخه  R افزارنرم يطمح
دست آمده و اطلاعات فنوتيپي مرتبط با صفات نتايج به

ساختاري بدن شامل ارتفاع قد از جدوگاه و طول بدن در 
ساختار ژنتيكي  تجزيهنژادهاي مورد مطالعه و همچنين، 

ديرا  و بين نژادها، در نهايت به دو گروه شامل نژادهاي بيتال
در گروه موردي و نژادهاي بربري و تدي در گروه  پناه نيد

  ).Muner et al., 2021شاهد قرار گرفتند (
انتخاب از دو آزمون تمايز  زيربراي شناسايي نواحي ژنومي 

استفاده شد. آزمون تمايز  hapFLKو  STFجمعيتي 
) و روش Wright, 1965به دو روش رايت ( STFجمعيتي 

) θ) (Weir and Cockerham, 1984برآوردگر نااريب تتا (
شود. يكي از مشكلات اصلي روش محاسبه محاسبه مي

گيري است همخوني رايت، عدم در نظر گرفتن خطاي نمونه
كه مستقل از كه اين مشكل با ارائه روش تتا تصحيح شد 

گيري شده و تعداد افراد داخل هر هاي نمونهشمار گروه
ها دست آمده از اين روشههاي عددي بگروه است. ارزش

هاي مربوط به دو روش بين صفر تا يك متغير است. محاسبه
نويسي شد. جهت شناسايي برنامه Rرايت و تتا در محيط 

جاي در نظر هاي انتخاب در سطح ژنوم بهبهتر سيگنال
هاي گيري ارزشاز ميانگين SNPگرفتن ارزش عددي هر 

 Creeping Windowهاي مجاور به روش SNPعددي 
)CWكه، با ميانگين ارزش عددي  طوريه) استفاده شد، ب

STF  هر پنجSNP 5عنوان ارزش همجاور بWin  .انجام شد
درصد مناطقي از ژنوم كه در آن تمام نشانگرهاي  ١/٠تنها 
هاي انتخاب عنوان نشانههور ارزش بالايي داشتند، بمجا

). در اين Saravanan et al., 2021شناسايي و تعيين شدند (
در مقابل   Win5هايپژوهش، براي ترسيم گراف ارزش

 Rدر برنامه  ggplot2افزاري موقعيت ژنومي از بسته نرم
 د.ش) استفاده ٠/٢/٤(نسخه 

اين، جهت بررسي الگوي انتخاب مثبت در سطح  علاوه بر
 hapFLK V1.4 )Farielloافزار نرم hapFLKژنوم از روش 

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

استفاده شد. در اين برنامه از  fastPHASE V.1.2.3افزار 
هاي گمشده كثر درستنمايي براي تخمين ژنوتيپروش حدا

 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 براي هر رأس دام تعيين شده و فايل نقشه

درصد حد بالاي ارزش  ١/٠مورد استفاده است. تنها 
hapFLK عنوان نشانه انتخاب در نظر گرفته شد هب

)Waineina et al., 2022 ،افزاري  بسته نرم با). سپس
ggplot2  در برنامهR  گراف منهتن پلات  ،)٠/٢/٤(نسخه

  دست آمد.به hapFLKهاي ارزش
 ٥٠٠اين مناطق و هاي گزارش شده در براي بررسي ژن

 Genesباز اطراف آنها از پايگاه اطلاعاتي برخط كيلو جفت

111 Ensembl  Database  وسيلههبBioMart  
)www.ensembl.org/biomart (براي تفسير استفاده شد .

هاي اطلاعاتي دست آمده از پايگاهههاي ببهتر عملكرد ژن
 ) وGeneCards )http://www.genecards.org برخط

UniProtKB )http://www.uniprot.org.استفاده شد ( 

) ژنوم بز Annotationبا توجه به اينكه تفسير عملكردي (
هايي كه براي طور كامل تكميل نشده است، پايگاهههنوز ب

شبكه ژني و شناسايي  ،بيوشيميايي ساز و كارهايتوصيف 
QTL كنند و موجود هستند، براي گونه بز را يا قبول نمي

، لذا از ژنوم گاو جهت بررسي اينكه هستنديا اينكه ناقص 
مناطق ژنومي شناسايي شده حاوي ژن خاصي هستند، در 
مناطق ارتولوگوس ژنوم گاو با استفاده از جستجو در پايگاه 

- هب  Ensembl  Database  111 برخطاطلاعاتي 
استفاده ) BioMart  )www.ensembl.org/biomartوسيله

ر نهايت، براي بررسي اينكه آيا مناطق مورد نظر با . دشد
QTLد يا خير، از مركز نهاي شناسايي شده همپوشاني دار

 QTL برخطاطلاعاتي 
)http://i.animalgenome.org/jbrowse/ (.استفاده شد  

  نتايج و بحث

در اين پژوهش، جهت بررسي نحوه قرار گرفتن حيوانات در 
استفاده شد. نتايج اين  PCA تجزيههاي نژادي خود از گروه

- در گروهمورد بررسي پژوهش نشان داد كه همه حيوانات 

 گرفتند. با توجه به اين نكته كههاي نژادي خود قرار 
 پژوهشپراكنش جغرافيايي نژادهاي مورد مطالعه در اين 

هم براي دو گروه  PCA تجزيه، حتي اگر ولينبود،  زياد
 PC1مؤلفه اصلي اول (انجام شود، ممكن است در گراف دو 

هايي بين اين دو گروه مشاهده ) همپوشانيPC2نسبت به 
توان دو هاي بيشتر ميولي با در نظر گرفتن مؤلفه ،شود

 تجزيهگروه موردي و شاهد را نيز تا حدود زيادي بر اساس 
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PCA تجزيه ).١ از يكديگر تفكيك كرد (شكل PCA  در
 پناه درديننژادهاي بيتال و ديري  داد پژوهش حاضر نشان

 گيرند.مي قرار همديگر به نزديك نيز هابنديخوشه
 قرار همديگر به نزديك همچنين، نژادهاي بربري و تدي

 .گرفتند، در نتيجه دو گروه كاملاً از يكديگر مجزا شدند
 ،PC1نشان داد كه با  PCA تجزيهنتايج  ،عبارت ديگربه

بربري و نژادهاي  ،PC2 با و پناهدينبيتال و ديري هاي نژاد
خوبي از يكديگر تفكيك و جدا شدند و در هيچ به تدي
  .شتنداي با هم همپوشاني ندانقطه
هاي انتخاب شناسايي شده با استفاده از روش نااريب نشانه

STF :(تتا)  با توجه به اينكه انتخاب، علاوه بر جهش سودمند
دهد، در اين آن را هم تحت تأثير قرار ميهاي مجاور جايگاه

هاي انتخاب در سطح پژوهش جهت شناسايي بهتر سيگنال
- ، ميانگينSNPجاي در نظر گرفتن ارزش عددي هر ژنوم به

با  CWروش هاي مجاور بهSNPهاي عددي گيري ارزش
درصد مناطقي از  ١/٠صورت گرفت و تنها  SNP ٥طول 

اي مجاور داراي ارزش بالايي تمام نشانگره ،ژنوم كه در آن

هاي انتخاب شناسايي و تعيين شدند عنوان نشانههباشند، ب
گيرانه بوده و فقط ). آستانه تعيين شده سخت٢ (شكل

مناطقي از ژنوم كه بيشترين تمايز جمعيتي را در بين دو 
اين حد  .دهند، انتخاب شدندشاهد نشان مي-گروه موردي

 ,.Zhao et alدرصد ( ١/٠از آستانه در مطالعات مختلف 

) متغير بوده Qanbari et al., 2012درصد ( ٥/٢) تا 2020
  است.
دهنده بالايي دارند، نشان STFهايي از ژنوم كه ارزش بخش

تمايز بين دو گروه مورد بررسي در آن مناطق ژنومي در اثر 
هاي طبيعي و انتخاب در پيانتخاب مثبت هستند كه 

هاي مورد نظر مختلف براي جايگاههاي مصنوعي طي نسل
دست آمده نشان داد كه در وجود آمده است. نتايج بهبه

تفرق جمعيتي  ،هاي مجاورSNP ،چندين منطقه ژنومي
بالايي داشتند كه شامل هشت ناحيه ژنومي روي 

بودند و در  ٢٩ و ٢٠، ١٨، ١٥، ١٣، ٧ ،٤ ،٣هاي كروموزوم
دار بودند داشتند و معنيهاي تتا قرار كل ارزش ٩/٩٩صدك 
   ).٢(شكل 

  

  
Fig. 1. Clustering of animals based on principal component analysis (PCA) using genotyping information from 

all animals 
 با استفاده از اطلاعات ژنوتيپي تمام حيوانات PCA تجزيهبندي حيوانات بر اساس خوشه -١شكل 
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هاي انتخاب و آماره نااريب تتا تاكنون جهت از روش نشانه
ژنومي مرتبط با صفات مهم اقتصادي شناسايي مناطق 

هاي اهلي استفاده شده است. در پژوهشي با مختلف در دام
انتخاب مثبت مرتبط با  زيرهدف شناسايي مناطق ژنومي 

با  كه توليدي در نژادهاي مختلف بز صفات آداپتاسيون و
- انجام شده بود، منجر به شناسايي ژن STFاستفاده از آماره 

، DENND1A ،PLCB1 ،SOX2 ،RORA يهاي كانديدا
GJA10 ،RXFP2 ،CDC25C  وITPR2 ) شده استPeng 

et al., 2024همچنين، پژوهشي با هدف شناسايي نشانه .( -

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

هاي هستند و ژنهاي انتخاب ناحيه ژنومي حاوي نشانه
، WDR92 ،TBX12 ،WARS2 ،BMP2 ،VEGFAكانديداي 
PDGFD ،HOXA10 ،ALX4  وETAA1  گزارش شدند

)Zhao et al., 2020 مورد). پس از شناسايي نواحي ژنومي 
و شده شناسايي  ،هاي موجود در اين مناطقانتخاب، ژن

ژن  ٧٧ ،در مجموع .ها بررسي شدعملكرد بيوشيميايي آن
تعيين  مسيركه در ارتباط با منطقه انتخابي بودند از اين 

 ،١هاي مشخص شده در جدول ژن). ١شدند (جدول 
 توسعه و سلولي، رشد تكثير و عملكردهاي متفاوتي در تمايز

اسكلتي، طول بدن، تنظيم كانال كلسيمي،  عضلات
 ساختاي، ميزان خوراك مصرفي، ماهيچه الياف هموستازي

- توانند بهاي داشتند كه ميماهيچه سلول اندازه و ينپروتئ

طور مستقيم و غيرمستقيم با صفات ساختاري بدن مرتبط 
  باشند.

اولين منطقه ژنومي شناسايي شده مرتبط با صفات 
-٣٩/٦٩در ناحيه  ٣ساختاري بدن روي كروموزوم شماره 

هاي موجود در اين مگابازي قرار داشت. از بين ژن ٣٩/٦٨
با صفت را بيشترين ارتباط  TGFBR3كانديداي  ژن ناحيه،

 تنظيم موجب  TGFBR3مورد مطالعه داشت. ژن
 عملكرد همچنين، شده و خون گلوكز هموستازي

 مسيرهاي و هدف هايبافت انواع به انسولين فيزيولوژيكي
دهي مسير سيگنال .دارد بستگي هاسلول در سيگنال انتقال

 ،و در نتيجه P13K/AKTانسولين منجر به فعال شدن 
شود و اي ميپروتئين و اندازه سلول ماهيچه ساختافزايش 

موجب  mTORاز طرف ديگر با غيرفعال نمودن سيستم 
شود هاي ساختاري ميكاهش شكست پروتئين

)http://www.uniprot.org در مطالعه پويش كل ژنومي .(
با هدف شناسايي مناطق ژنومي و  كه در بزهاي نژاد تدي

اي مرتبط با رشد بدن انجام شده هاي كانديداي ناحيهژن
مرتبط با توسعه اسكلتي  TGFBR3ژن كانديداي  ،بود

ژن  ،اين ). علاوه برSaif et al., 2020د (شگزارش 
TGFBR3  قرار داشت  ٣در داخل نواحي از كروموزوم شماره

سالگي در هاي مرتبط با وزن بدن در سن يكQTLكه قبلاً 
  ).Snelling et al., 2010شده بود ( گاو گزارش

دومين منطقه ژنومي شناسايي شده در پژوهش حاضر در 
قرار  ٤زي كروموزوم شماره مگابا ٣٠/١٠٩-٣٠/١١٠ناحيه 

ي هاي موجود در اين ناحيه، ژن كانديداداشت. از بين ژن
CALCR  با صفات ساختاري بدن داشت. را بيشترين ارتباط

ها و تشكيل كردن گليكوپروتئيندر فسفريله  CALCRژن 
هاي تفرق سلول مسيراستخوان در انسان و موش از 

 استئوبلاست نقش كليدي دارد
(http://www.uniprot.org)داري بين ژن . ارتباط معني

CALCR  با صفات ميزان خوراك مصرفي و وزن بدن گزارش
 CALCRژن  ،). همچنينAdams et al., 2018شده است (

 قرار داشت كه قبلاً ٤در داخل نواحي از كروموزوم شماره 
QTL هاي مرتبط با افزايش وزن بدن روزانه در گاو گزارش

  ).Lu et al., 2013شده بود (
سومين ناحيه ژنومي شناسايي شده روي كروموزوم شماره 

- مگابازي قرار داشت. از بين ژن ٩٩/٨٢-٩٩/٨٣در ناحيه  ٧

بيشترين  MPP5ژن كانديداي هاي موجود در اين منطقه، 
 MPPهاي خانواده با صفات ساختاري داشت. ژنرا ارتباط 

اي و ماهيچه الياف، در هموستازي MPP5از جمله 
نمايند. ماتريكس خارج سلولي نقش مهمي ايفا مي

- مي MPPهاي خانواده ژنكه گزارش شده است  ،همچنين

 اليافهاي همبند و كلاژني اطراف توانند با تخريب بافت
 اليافاي موجب بازسازي ماتريكس خارج سلولي ماهيچه
. جايگاه )http://www.genecards.org(اي شوند ماهيچه

انتخاب نژادهاي مرغ  موردهاي جزء مكان MPP5ژني 
   ).Walugembe et al., 2019مصري گزارش شده است (
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Fig. 2. Distribution of win5 FST statistic values in study population: the SNP position on different chromosomes 

shown on the X-axis, and FST values are plotted on the Y-axis 
ها روي SNPهاي مورد مطالعه: با موقعيت كروموزومي در سطح ژنومي جمعيت STFآماره  5Winهاي توزيع ارزش -٢شكل 

  نمايش داده شده است Yآنها روي محور  STFهاي و ارزش Xمحور 
   

هاي شناسايي شده در اين مناطق ژنومي مرتبط با صفات ساختاري بدن با استفاده انتخاب و ژن موردنواحي ژنومي  -١جدول 
 STFاز آماره 

Table 1. Genomic regions containing selection signatures related to type trait, and genes (QTL) reported in these 
genomic regions using the FST method 

(PubMed ID) QTL reported in 
these region Genes including in these region Genomic region 

Number of 
chromosome 

19966163 Body weight 
(Yearling) 

HFM1, LMO4, CCDC25, CDC7, 
TGFBR3, BRDT, EPHX4, BTBD8 

68394768:69397268 3 

23851991 Average daily gain 
GNG11, TFPI2, CALCR, VPS50, 

HEPACAM2 
 

109302832:110305332 4 

- - 
GRAMD2B, ALDH7A1, PHAX 

SPMIP10, U6, LMNB1, MARCHF3 
C7H5orf63, MEGF10, MPP5 

82990312:83992812 7 

19966163 Body weight gain 
YME1L1, MASTL, ACBD5, ABI1, 

TMED9, PDSS1, APBB1IP, CCNY,  
CREM, CUL2, PARD3 

16916603:17919103 13 

24341352 Rump width 
FCHSD2, ATG16L2, STARD10, 

ARAP1, VPS26B, THYN1, ACAD8, 
GLB1L3, PDE2A 

30392785:31395285 15 

- - 

RFWD3, MLKL, FA2H, WDR59, 
ZNRF1, LDHD, ZFP1, COX6C, U6 

CTRB2, BCAR1, CFDP2, 
TMEM170A, CHST6, TMEM231 
GABA, RAPL2, ADAT1, KARS1, 

TERF2IP 

3310855:4313355 18 

- - 
ERBIN, NLN, SGTB, TRAPPC13, 

TRIM23, PPWD1, CENPK, 
ADAMTS6, CWC27, SFT2D1 

13556132:14558632 20 

- - NOX4, TYR, GRM5, RMI2 
 

5738614:6741114 29 
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چهارمين ناحيه ژنومي شناسايي شده روي كروموزوم شماره 
مگابازي قرار داشت. ناحيه  ٩١/١٦-٩١/١٧در ناحيه  ١٣

داري هم با استفاده از طور معنيژنومي شناسايي شده به
شناسايي شده و مشترك بود. از بين  hapFLK روش آماره

 ،CCNYهاي موجود در اين منطقه، ژن كانديداي ژن
با صفات ساختاري بدن داشت. ژن  را بيشترين ارتباط

CCNY هاي اتصالي وابسته به جزء خانواده ژني پروتئين
سوخت كينازها است كه نقش كليدي در دريافت، حمل و 

د. در مطالعه پويش ژنومي مرتبط آمينه دارو ساز اسيدهاي 
با صفات مهم اقتصادي در گوسفندان مرينوي چيني، ژن 

مرتبط با صفات توليدي گزارش شده  CCNYكانديداي 
يك ژن كانديداي  CCNY). ژن Wang et al., 2014است (

قرار  ١٣اي از كروموزوم در ناحيه رود زيراشمار ميمكاني به
هاي مرتبط با افزايش وزن بدن QTLگرفته است كه قبلاً 

  ).Snelling et al., 2010در گاو گزارش شده است (
در نواحي  ١٥مناطق ژنومي بعدي روي كروموزوم شماره 

هاي كانديداي . ژنندمگابازي شناسايي شد ٣٩/٣٠-٣٩/٣١
THYN1 و ACAD8  محصول در اين ناحيه قرار داشتند .

پروتئيني مرتبط با كانال پتاسيمي است. اين  THYN1 ژن
كانال با تغيير پتانسيل الكتريكي غشاء و يا با افزايش غلظت 
درون سلولي كلسيم باز شده و پتاسيم به درون سلول وارد 

شود و سبب برقراري تعادل الكتريكي در دو طرف غشاء مي
 با مطالعهيك  ). درhttp://www.uniprot.orgشود (مي

 صفات توليدي با مرتبط كانديداي هايژن شناسايي هدف
 با THYN1 ژن بين داريمعني ارتباط ،گذارتخم مرغان در

 .)Yuan et al., 2015( شده است گزارش مرغپوسته تخم
نقش كليدي در بيوسنتز پلي آمين   ACAD8همچنين، ژن

چربي  ها نقش مؤثر در رشد و توسعه بافتدارد. پلي آمين
علت چاقي در عنوان بهها دارند و افزايش سطح پلي آمين
).  http://www.uniprot.orgكودكان گزارش شده است (

هاي مرتبط با صفات ساختاري بدن شامل عرض QTLقبلاً 
 Wu etكپل گاو در اين ناحيه ژنومي گزارش شده است (

al., 2013.(  
نواحي در  ١٨منطقه ژنومي بعدي روي كروموزوم شماره 

هاي موجود مگابازي شناسايي شد. از بين ژن ٣١/٣-٣١/٤
بيشترين ارتباط  داراي BCAR1كانديداي  در اين ناحيه، ژن

داراي  BCAR1. ژن كانديداي بودبا صفات مورد مطالعه 
. در استمستقيمي با صفات مرتبط با توليد  زيستينقش 

مطالعات مختلف پويش ژنومي مرتبط با صفات بيومتري در 

 BCAR1داري بين ژن ، ارتباط معني Karachaiبزهاي نژاد 
  ).Easa et al., 2022با صفت طول بدن گزارش شده است (

از مناطق ژنومي مهم ديگري كه در پژوهش حاضر مرتبط 
-٥٥/١٤با صفات ساختاري بدن شناسايي شد در ناحيه 

بود كه شامل ژن  ٢٠مگابازي از كروموزوم شماره  ٥٥/١٣
 يكپارچگي در  ADAMTS6بود. ژن   ADAMTS6كانديداي 
 تكثير و تمايز و سلول به سلول اتصال ها،سلول ساختاري

 .)http://www.genecards.orgدارد ( نقش سلولي
 عضلات توسعه و رشد در مهمي نقش ژن همچنين، اين

 بدن در رونويسي فاكتورهاي تنظيمي نقش مسير از اسكلتي
در مطالعه پويش كل ژنومي مرتبط با صفات وزن بدن،  .دارد

در بزهاي  ADAMTS6داري بين ژن كانديداي ارتباط معني
  ). Saif et al., 2023پناه گزارش شده است (نژاد ديرا دين

 :hapFLKهاي انتخاب با استفاده از روش شناسايي نشانه
در هر جايگاه  hapFLKنمودار منهتن براساس ضرايب 

دست هنشان داده شده است. نتايج ب ٢در شكل نشانگري 
هاي SNP ،آمده نشان داد كه در چندين منطقه ژنومي

كه شامل پنج  بودندتفرق جمعيتي بالايي  داراي مجاور
بودند  ٣٠ و ١٣ ،٦، ٥ ،١هاي ناحيه ژنومي روي كروموزوم

قرار داشتند و  hapFLKهاي كل ارزش ٩/٩٩و در صدك 
 ).٣دار بودند (شكل معني

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

هاي اهلي استفاده شده است. در پژوهشي با مختلف در دام
هاي انتخاب مرتبط با آداپتاسيون و هدف شناسايي نشانه

اسخ سيستم ايمني، توليد و توليدمثل در نژادهاي مختلف پ
شده بود. نتايج اين تحقيق  استفاده hapFLKبز از آماره 

، ٤، ٣هاي شماره نشان داد نواحي ژنومي روي كروموزوم
هاي انتخاب هستند. اين داراي نشانه ٢٦و  ٢٢، ١٥، ١٠

، HYAL1 ،PDE4Bهاي كانديداي مناطق ژنومي شامل ژن
MST1  وPCK  ،بودند كه نقش كليدي در آداپتاسيون

 ,.Waineina et alسيستم ايمني و توليد شير داشتند (

هاي انتخاب، ژن مورد). پس از شناسايي نواحي ژنومي 2022
- شناسايي و عملكرد بيوشيميايي آن ،موجود در اين مناطق

ژن كه در ارتباط با منطقه  ٣٠ ،در مجموع .ها بررسي شدند
  ). ٢تعيين شدند (جدول  روشاين  بادند انتخابي بو

اولين منطقه ژنومي شناسايي شده مرتبط با صفات 
-١٨/٩٥در ناحيه  ١ساختاري بدن روي كروموزوم شماره 

هاي موجود در اين مگابازي قرار داشت. از بين ژن ١٨/٩٤
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با صفات را بيشترين ارتباط  FNDC3Bكانديداي  ناحيه، ژن
نقش تنظيمي مثبت در  FNDC3Bمورد مطالعه داشت. ژن 

ها و تشكيل بافت همبند داشته و در تكثير فيبروبلاست
هاي استخواني نقش كليدي دارد. مطالعه پويش تمايز سلول

كل ژنومي با هدف شناسايي مناطق ژنومي مرتبط با صفات 
حاصل از تلاقي مرغ بومي  2Fتركيبات لاشه در جمعيت 

ين انجام شده بود. ژن آذربايجان غربي و سويه گوشتي آر
مرتبط با صفات وزن لاشه و تركيب  FNDC3Bكانديداي 

  ).Javanrouh et al., 2017لاشه گزارش شده است (
دومين منطقه ژنومي شناسايي شده در پژوهش حاضر در 

قرار  ٥مگابازي كروموزوم شماره  ٤٦/٦٥-٤٦/٦٦ناحيه 
هاي موجود در اين ناحيه، ژن كانديداي داشت. از بين ژن

STAB2،  با صفات ساختاري داشت. ژن را بيشترين ارتباط
STAB2 هاي كليدي در ارتباط با تنظيم ميزان خوراك نقش

جذب و هضم  ،ليپيد و همچنين سوخت و سازمصرفي، 
- به). http://www.genecards.orgها در بدن دارد (ويتامين

جذب  مسيرليپيد از  سوخت و سازاين ژن كانديدا در  علاوه،

گليسريدها دخالت و ترشح ليپيدها شامل كلسترول و تري
هاي ليپوپروتئين با داشته و نقش كليدي در فعاليت گيرنده

مطالعه ژنومي با هدف شناسايي يك چگالي پايين دارد. در 
هاي انتخاب مثبت در گوسفندان نژادهاي افشاري، نشانه

گزارش شده است  STAB2اني و قزل، ژن كانديداي مغ
)Pouraskari et al., 2019.(   

سومين ناحيه ژنومي شناسايي شده روي كروموزوم شماره 
مگابازي قرار داشت. از بين  ٤٨/١١١-٤٨/١١٢در ناحيه  ٦

 ،LDB2هاي موجود در اين منطقه، ژن كانديداي ژن
 ژن داشت. اينبيشترين ارتباط را با صفات ساختاري بدن 

در  .دارد اسكلتي عضلات توسعه و رشد در مهمي نقش
مطالعه پويش كل ژنومي مرتبط با صفات وزن بدن، ارتباط 

در بزهاي كشميري  LDB2داري بين ژن كانديداي معني
سالگي گزارش شده است مغولستان با صفت وزن يك

)Zhang et al., 2021.(  

  

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

shown on the X-axis, and hapFLK values are plotted on the Y-axis 
و  Xها روي محور SNPهاي مورد مطالعه: با موقعيت كروموزومي در سطح ژنومي جمعيت hapFLKهاي توزيع ارزش -٣شكل 

نمايش داده شده است Yآنها روي محور  hapFLKهاي ارزش
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هاي شناسايي شده در اين مناطق ژنومي مرتبط با صفات ساختاري بدن با استفاده انتخاب و ژن موردنواحي ژنومي  -٢جدول 
 hapFLKاز آماره 

Table 2. Genomic regions containing selection signatures related to type trait, and genes (QTL) reported in these 
genomic regions using the hapFLK method 

(PubMed ID) QTL reported in 
these region Genes including in these region Genomic region 

Number of 
chromosomes 

- - 
RNF146, ECT2, NCEH1, TNFSF10, 

GHSR, FNDC3B, TMEM212 
 

94187299:95189699 1 

- - 
STAB2, NT5DC3, TTC41, HSP90B1 

UQCC6, TDG, GLT8D2, HCFC2, 
NFYB 

 

65462179:66464579 5 

28521758 
Metabolic body 

weight 
PROM1, TAPT1, LDB2 111480429:112482829 6 

19966163 Body weight gain 
YME1L1, MASTL, ACBD5, ABI1, 

TMED9, PDSS1, APBB1IP, CCNY, 
CREM, CUL2, PARD3 

16916603:17919003 13 

- - - 109540598:110542998 30 

با بررسي منابع انجام شده، پژوهش حاضر اولين مطالعه 
 متفاوتپايه دو رويكرد  هاي انتخاب برشناسايي نشانه

مرتبط با صفات ساختاري بدن در نژادهاي مختلف بز بوده 
- هاي پركاربرد آماري شناسايي نشانهاست. يكي از آزمون

) STF( هاي انتخاب، آماره تمايز جمعيتي يا شاخص تثبيت
لحاظ نكردن خطاي  ،. از مشكلات اصلي اين روشاست
تتا  گيري است كه اين مورد با استفاده از روش نااريبنمونه

)Theta, θآماره  ،) تصحيح شده است. همچنينhapFLK 
و طول هاپلوتيپي است،  كه مبتني بر عدم تعادل پيوستگي

وسيله فازهاي هاپلوتيپي هب را انتخاب موردمناطق ژنومي 
 hapFLK. يكي از مشكلات اصلي در آماره كندشناسايي مي

ديگر هاي كه منجر به شناسايي مناطق ژنومي كمتر از آماره
د ماهيت اين آماره در شناسايي مناطق ژنومي حاصل شومي

) بوده Fariello et al., 2013از مهاجرت و گلوگاه جمعيتي (
 ,.Bertolini et al( استو نتايج آن تحت تأثير اندازه نمونه 

در مطالعات ژنومي كه با هدف  ،). از طرف ديگر2018
هاي ژنومي هاي انتخاب مثبت از آرايهشناسايي نشانه

هايي مانند شود، اريبيعمومي شركت ايلومينا استفاده مي
 ممكن است رخ دهندگيري خطاهاي تعيين ژنوتيپ و نمونه

 ,.Islam et alتواند منجر به نتايج مثبت كاذب شود (كه مي

هاي توصيه شده براي جلوگيري از حل). يكي از راه2019
 موردي خطاهاي ذكر شده جهت شناسايي مناطق ژنوم

براي مناطق  گيرانههاي سختاستفاده از آستانه ،انتخاب
در پژوهش  (Gouveia et al., 2014). استژنومي كانديدا 

انتخاب مثبت از  موردتر مناطق حاضر براي شناسايي دقيق
 hapFLKو  STFهاي هر دو آماره درصد ارزش ١/٠آستانه 

اي بود و گيرانهد كه دامنه سختشبالاي جمعيت استفاده 
 يك ) تاWaineina et al., 2022درصد ( ١/٠دامنه آن از 

) در Rostamzadeh Mahdabi et al., 2021درصد (
از دلايل  ،مطالعات مختلف گزارش شده است. همچنين

متفاوت بودن مناطق ژنومي شناسايي شده در پژوهش 
اندازه نمونه  بودن توان به كوچكمي حاضر با ساير تحقيقات

و كم بودن تعداد نژادهاي مورد بررسي  از نژاد بيتال) غير(به
 زيرهاي آماري متفاوت براي شناسايي مناطق ژنومي و روش

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

. با توجه به عملكرد شناسايي شده در بز، جديد هستند
اي شناسايي شده در اين تحقيق كه هاي كانديدژن زيستي

هاي ديگر منطبق با گزارشات پويش ژنومي پيشين در گونه
توان بروز فنوتيپي صفت مورد مطالعه را توجيه ، مياست

هاي تحقيقات مشابه جديد و توان با ادغام دادهكرد. مي
تر براي تأييد نتايج آماري جامع هايتجزيهاستفاده از 

- در اين پژوهش به ،كرد. از طرفيپژوهش حاضر استفاده 

دليل عدم دسترسي به ركوردهاي فنوتيپي و اطلاعات 
ژنوتيپي مرتبط با صفات مورد مطالعه پژوهش حاضر در 
بزهاي بومي كشور، از اطلاعات فنوتيپي و ژنوتيپي بزهاي 

 تحقيق اين نتايج از استفاده بنابراين،. شد پاكستاني استفاده
 دارد بيشتر مطالعات به نياز كشور بز بومي هايجمعيت در
بررسي بيشتر نواحي  .شوند تأييد نيز هاجمعيت اين در تا

خصوص مناطقي كه شامل مهم ژنومي شناسايي شده، به
هاي كانديدا با اثر مستقيم بر وزن بدن هستند، با ژن

هاي آزمايشگاهي مختلف (بررسي استفاده از آزمون
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 تواند دربيان ژن) مي هاي كانديدا و ياچندشكلي در ژن
   .باشند مؤثر پژوهش اين در آمده دستهب نتايج تأييد

 كلي گيرينتيجه

هاي انتخاب مثبت براي شناسايي نشانه ،در اين مطالعه
هاي تمايز جمعيتي مرتبط با صفات ساختاري بدن از آماره

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

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

 رشد سلولي، تكثير و همانند تمايز متفاوتي با عملكردهاي
 كلسيمي، كانال تنظيم بدن، طول اسكلتي، عضلات توسعه و

 ساخت مصرفي، خوراك ميزان اي،ماهيچه الياف هموستازي
 ،اي مرتبط هستند. همچنينماهيچه سلول اندازه و پروتئين

بررسي مناطق ژنومي شناسايي شده در اين تحقيق با 
QTL هاي شناسايي شده در گونه گاو نشان داد كه در اين

مرتبط با صفات رشد از جمله  QTLچندين  ،مناطق ژنومي
زن بدن روزانه و عرض كپل گزارش شده است. با افزايش و

توجه به اهميت اقتصادي صفات رشد در صنعت پرورش بز، 
منابع اطلاعاتي  دنتوانمي مطالعه اين از حاصل نتايج

مرتبط با هاي كانديداي ارزشمندي در جهت شناسايي ژن
د. نمولكولي مربوطه ارائه ده ساز و كارتوليد گوشت و 

 نژادي اصلاح هايبرنامه توان دراطلاعات مي بنابراين، از اين
 نشانگرهاي كمكانتخاب به راهبهبود وزن بدن از  منظوربه

صفات  عملكرد بهبود و انتخاب بازده افزايش براي ژنتيكي
  نمود. توليدي مرتبط با افزايش وزن بدن در بز استفاده

  تشكر و قدرداني

واسطه فراهم دكتر معين الدين بهوسيله از آقاي بدين
 ،ها و اطلاعات ژنومي براي انجام پژوهش حاضرنمودن داده

شود.تشكر و قدرداني مي
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