
 

 

Detection of Selective Sweeps in Iranian Native Cattle Using High-Density 

Genome-Wide SNP Data 

 

ABSTRACT 

Domestication and selection pressures have left specific genomic footprints known as selective sweeps, reflecting livestock 

adaptation to specialized production goals and diverse environments. This study aimed to conduct a comprehensive high-resolution 

genome-wide scan to identify genomic regions distinguishing dairy-type from beef-type native Iranian cattle. A total of 90 native 

Iranian cattle from eight breeds (Sarabi, Kurdi, Mazani, Taleshi, Sistani, Kermani, Najdi, and Farsi) were genotyped using the 

Illumina BovineHD BeadChip, and the resulting genomic data were analyzed. Animals were categorized into dairy type and 

beef/dual-purpose type groups. After quality control, 278,667 SNP markers were retained for final analysis. Selection signatures 

were detected using pairwise Fst comparisons with theta (θ) method and a 5-SNP sliding window (Win5) approach. The comparative 

genomic scan for selection sweep revealed potential evidence of divergent selection, identifying 23 significant genomic regions, 

with the highest concentration of signatures on chromosomes 12 (five regions), 8 (five regions), and 13 (four regions). Win5 FST 

values ranged from 0 to 0.21. Functional analysis revealed 29 candidate genes including PLIN2 (lipid metabolism), RIMS1 

(fertility), SLC24A2 (stress response), and GLP2R (energy metabolism). The identified regions showed significant overlap with 

documented QTLs for muscle growth, fertility traits, and milk composition.  Despite the absence of industrial breeding programs 

in Iran's traditional livestock systems, centuries of human and environmental selection pressures have left deep genomic footprints 

in the genome of Iranian native breeds. This study provides a comprehensive map of selection in Iranian native cattle, offering 

valuable insights for developing sustainable breeding strategies and preserving valuable genetic resources. 
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Extended Abstract  

Introduction 

 Despite the growing global interest in indigenous livestock populations as reservoirs of genetic 

diversity and adaptive traits, Iranian native cattle remain considerably understudied compared to 

their European commercial counterparts. Understanding the genomic basis of production trait 

differentiation in these locally adapted breeds is essential for developing sustainable breeding 

strategies, preserving unique genetic resources, and ensuring food security under changing climatic 

conditions. This research addresses the critical gap in knowledge regarding the genomic basis of 

production type differentiation in Iranian indigenous cattle populations, which have been shaped 

by centuries of natural and human-mediated selection in diverse environmental conditions ranging 

from cold mountainous regions to hot arid deserts and humid coastal areas. This study aimed to 

conduct a comprehensive high-resolution genome-wide scan for selection signatures to identify 

genomic regions that potentially distinguish dairy-type from beef-type native Iranian cattle. 

Material and Methods 

This study utilized genomic information from 90 native Iranian cattle across eight distinct breeds 

including Sarabi, Kurdi, Mazani, Taleshi, Sistani, Kermani, Najdi, and Farsi. The animals were 

genotyped using the Illumina BovineHD BeadChip, which provides high-density coverage with 



 

 

777,962 single nucleotide polymorphism (SNP) markers with an average spacing of less than 3 

kb. The animals were categorized into two groups based on traditional production objectives: dairy 

type (Sarabi, Kurdi, Kermani, and Fars breeds) and beef/dual-purpose type (Sistani, Najdi, Taleshi, 

and Mazani breeds). This classification reflects the historical selection pressures applied by local 

farmers in different geographic regions of Iran, where northwestern breeds have been traditionally 

selected for milk production in colder climates, while southern and northern breeds have been 

valued for meat production and physical strength. Data quality control was performed using 

PLINK version 1.9 and the NAM statistical package in R software. Initially, animals with call rates 

below 95% were removed. Subsequently, SNP markers were filtered based on three main criteria: 

call rate, minor allele frequency (MAF), and significant deviation from Hardy-Weinberg 

equilibrium. After rigorous quality control, 278,667 high-quality SNP markers were retained for 

final analysis. Selection signatures were detected using pairwise Fst comparisons employing Weir 

and Cockerham's theta (θ) method, which accounts for sampling error and differences in 

population size compared to the base method. To reduce random noise and enhance signal 

detection, a sliding window approach of five adjacent SNPs (Win5) was applied, and regions above 

the 99.9th percentile of the empirical distribution were designated as selective sweeps. Candidate 

genes were extracted using the Biomart tool from the Ensembl database. Functional mapping of 

candidate genes was performed using NCBI Gene and GeneCards databases. Additionally, the 

Animal QTLdb database was used to identify overlapping QTLs and classify them based on 

associated traits, providing comprehensive functional annotation of the identified selection 

signatures. 

Results 

The comparative genome-wide scan between the two production types revealed potential evidence 

of divergent selection, identifying 23 significant genomic regions across chromosomes 7 (two 

regions), 8 (five regions), 9 (two regions), 10 (two regions), 12 (five regions), 13 (four regions), 

and 19 (three regions). The highest concentration of signatures was observed on chromosomes 12 

(five regions), 8 (five regions), and 13 (four regions), respectively. Win5 FST values ranged from 

0 to 0.21, with a significance threshold of 0.18 based on the 99.9th percentile. The high 

concentration of selection signatures on chromosomes 8, 12, and 13 likely indicates key roles of 

these chromosomes in genetic differentiation between dairy and beef native Iranian cattle, 

consistent with previous studies that have identified chromosome 8 as an important hotspot for 

traits related to muscle growth and environmental stress resistance. Functional annotation of the 

significant regions revealed 29 potential candidate genes covering a wide range of biological 

functions. Key identified genes included PLIN2 (perilipin 2), involved in lipid metabolism and 

formation of intracellular fat droplets, previously identified as a selection target for milk fat and 

carcass quality in studies on Yaroslavl and Holstein cattle. CPD (carboxypeptidase D) was 

associated with proteolytic processes and protein maturation, playing a key role in metabolic 

efficiency. GLP2R (glucagon-like peptide 2 receptor) and GRHPR (glyoxylate and 

hydroxypyruvate reductase) are involved in energy metabolism and glucose homeostasis, critical 



 

 

for survival during seasonal food scarcity. RIMS1 (regulating synaptic membrane exocytosis 1), 

identified in selection signatures, has been previously associated with fertility traits and conception 

rates in Holstein and Indian Kankrej cattle. OGFRL1 (opioid growth factor receptor like 1) and 

NTN1 (netrin 1) were observed in significant regions and are involved in growth and reproduction 

pathways. Additionally, solute carrier genes including SLC24A2 (sodium/potassium/calcium 

exchanger) and SLC39A11, along with genes involved in vesicular trafficking such as GOSR1 and 

VPS53, were also identified, playing roles in cellular adaptation to environmental stressors. The 

significant overlap of identified candidate regions with documented QTLs for growth and body 

weight, milk composition, milk yield and milking speed in the Animal QTLdb provide the validity 

of our findings. Specifically, chromosome 19 showed a remarkable concentration of QTLs for milk 

production traits, protein percentage, fat percentage, and milk yield, consistent with findings from 

commercial dairy breeds. Chromosome 8 contained a wide range of QTLs from milk composition 

traits to body dimensions, indicating the importance of this chromosome in differentiating beef 

and tropical breeds. The extensive overlap between selection signatures and economically 

important QTLs likely indicates that even in the absence of modern breeding programs, targeted 

selection has led to significant changes in allele frequencies of production-related variants. 

Conclusion 

 The findings suggest that despite the absence of industrial breeding programs in Iran's traditional 

livestock systems, centuries of human and environmental selection pressures may have left deep 

and detectable genomic footprints in the genome of these native breeds. The clear differentiation 

between dairy and beef groups across 23 divergent genomic regions suggest that selection for 

production traits may has shaped the genetic structure of these indigenous populations. This 

characteristic makes these breeds invaluable genetic resources for coping with climate change and 

adverse feeding conditions. This research provides a genomic map of selection signatures in 

Iranian native cattle and may be useful for conservation programs, marker-assisted selection, and 

ensuring food security under changing climatic conditions. Investment in indigenous genomic 

research and conservation of these breeds is not merely a scientific priority but a strategic necessity 

for the sustainability of Iran's livestock systems. 
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 یبا تراکم بالا ینشانگر یهابا استفاده از داده رانیا یبوم یانتخاب در گاوها یهانشانه ییشناسا

 SNP یژنومتمام
 

 چکیده

ها با دام یدهنده سازگاراند که بازتابگذاشته یبر جا (selective sweeps) انتخاب یهانام نشانهبه یمشخص یژنوم یردپاها ،یانتخاب یو فشارها یسازیاهل

 یمناطق ژنوم ییشناسا یبالا برا کیجامع با قدرت تفک یژنومتمام شیپو کیمطالعه با هدف انجام  نیا .گوناگون است یهاطیو مح یتخصص یدیاهداف تول

 ،یکرد ،یاز هشت نژاد )سراب رانیا یرأس گاو بوم 90 یاطلاعات ژنوم  .انجام گرفت یگوشت پیاز ت یریش پیبا ت رانیا یبوم یگاوها زکنندهیمتما بالقوه

قرار گرفت. پس از کنترل  یشده بودند، مورد بررس پیژنوت نییتع Illumina BovineHD ( که با تراشهیو فارس ینجد ،یکرمان ،یستانیس ،یطالش ،یمازان

 یهموارساز کردیبا رو به روش تتا STF یجفت سهیانتخاب با استفاده از مقا یهانشانه ییماندند. شناسا یباق یینها لیتحل یبرا SNP نشانگر ۲۷۸،۶۶۷ ت،یفیک

 یهاکروموزوم یها بر روتمرکز نشانه نیشتریکه ب ،کرد ییرا شناسا داریمعن یمنطقه ژنوم ۲۳ ،ی ژنوماسهیمقا شیپو .انجام شد (Win5) ینشانگر ۵پنجره 

 از جمله احتمالی دایژن کاند ۲9 ،عملکردی یبود. بررس ریمتغ 0.۲۱تا  0از  STF 5Win ریچهار منطقه( قرار داشت. مقاد) ۱۳پنج منطقه( و ) ۸پنج منطقه(، ) ۱۲

PLIN2 (دیپیل سمیمتابول) ،RIMS1 (بارور)ی ،SLC24A2  پاسخ به استرس( و( GLP2R یهمپوشان شدهیی( را نشان داد. مناطق شناسایانرژ سمی)متابول 

 ران،یا یسنت یهادام در  تجاری ینژاداصلاح یهاعدم وجود برنامه رغمیعل .داشتند ریش باتیو ترک تولید ،یرشد عضلان یمستند برا یهاQTL با یداریمعن

از  یپژوهش نقشه جامع نیگذاشته است. ا یبر جا رانیا یبوم یدر ژنوم نژادها یقیعم یژنوم یها ردپاهادر طول قرن طبیعیو  مصنوعی یانتخاب یفشارها

 .مفید واقع شودارزشمند  یکیو حفظ منابع ژنت داریپا یاصلاح نژاد یراهبردها نیتدو یبرا می تواند کند کهیارائه م رانیا یبوم یانتخاب در گاوها

   .STF ،انتخاب نشانه های ،یبوم یگاو، نژادها :هادواژهیکل

- 

 مقدمه .1

 یهادودمان یختگیو آم یخیمهاجرت تار یبرا یاتیح ییعنوان راهرودارد و به انهیدر خاورم یفردمنحصربه ییایجغراف تیموقع رانیا

 نیشده است. ا یگاو بوم متعدد هاینژاد یریگموجب شکل ییایتنوع جغراف نیا . (Karimi et al., 2016) مختلف گاو عمل کرده است

 یهاشمال غرب گرفته تا دشت یو گوناگون، از مناطق کوهستان دیشد یهاطیبا مح یهزاران سال سازگار یط یبوم یهاتیجمع

 . (Ghoreishifar et al., 2020) اند، شکل گرفتهو جنوب غرب گرم و خشک جنوب یهاابانیمعتدل مرطوب شمال و ب یساحل

چندمنظوره مورد استفاده قرار  یحت ایمنظوره دو واناتیعنوان حبه قرن های گذشتهدر  یبوم یگاوها ،یسنت یدامپرور یهانظام در

 نیحال، درون ا نی. با ا(Sorbolini et al., 2015) اندکردهیفراهم م یکار کشاورز یکشش برا یرویگوشت و ن ر،یاند و شگرفته

مانند  ییمثال، نژادها یرا رقم زده است. برا یمتفاوت یدیتول یهاتیمشخص، اولو یِامنطقه یانتخاب یفشارها ،یکل یهایبندستهد

 ییکه نژادها یاند، در حالداشته یریش یهایژگیو یبرا یدتریبالا، انتخاب شد ییایسردتر با عرض جغراف یهاطیدر مح یو کرد یسراب

ی نژادها اگرچه اند.ارزشمند بوده یشرقدر مناطق خشک جنوب یکیزیف یرویگوشت و ن دیتول ییتوانا یبرا یسنت ورطبه یستانیمانند س

 یگوشت، ردپاها دیدر برابر تول ریش دیتول یبرا یکه انتخاب افتراق رودیاند، انتظار مرا حفظ کرده یطیمح یاز سازگار ییسطح بالا بومی

(، ی)گوشت( و آنگوس یری)ش ژنیفر-نیمانند هلشتا یتجار یهاتی. در جمع(Zhao et al., 2015) گذاشته باشد یبر جا یمشخص یژنوم

 Boitard) مستند شده است یصفات به خوب نیا یکیژنت یکامل است و معمار باًیتقر ییگرافشرده بوده که تخصص یقدرانتخاب به



 

 

et al., 2016; Druet et al., 2013)یبرا کند،یم زیرا از هم متما یدیتول یهاپیت نیکه ا یمناطق ژنوم ییشناسا ،یبوم ی.  در گاوها 

 یاست، ضرور دیتول ازینشیهمچنان پ یمحل طیکه بقا در مح یطیواگرا، در شرا مصنوعیپاسخ ژنوم گاو به انتخاب  یدرک چگونگ

 .(Peripolli et al., 2020) باشدیم

. (Qanbari et al., 2014) انتخاب است یهانشانه ییشناسا د،یمرتبط با تول یهاتفاوت نیا یمولکول یکشف مبنا یبرا یاصل ابزار

 یفراوان رد،یگمی قرار انتخاب هدف و –حجم عضله  شیو چه افزا ریش دتولی بهبود چه – دهدیجهش سودمند رخ م کیکه  یهنگام

 (Genetic hitchhiking) «یکیژنت همراه کشی»به نام  یادهیپد ،یفراوان عیسر شیافزا نی. اابدییم شیافزا تیجمع کیآن به سرعت در 

 یو منجر به کاهش موضع «شوندیم دهیکش»مطلوب  انتیمجاور، همراه با وار افتهیوندیپ یِخنث یهاکه در آن، آلل کندیم جادیرا ا

 ,.Druet et al., 2013; Nielsen et al) شوندیهدف م گاهی( در اطراف جاLD) یوستگیعدم تعادل پ داریمعن شیو افزا یکیژنت نوعت

بطور که است  یمناطق ژنوم ییانتخاب، به منظور شناسا یهانشانه یبرا یژنومتمام شیپو کیپژوهش، انجام  نیا یاصل هدف .(2005

 . کندیم زیمتما یگوشت پیرا از ت یریش پیبا ت رانیا یبوم یگاوها بالقوه

 پژوهش نهیپیش. 2

 یزمان« سخت نشانه های»کرد.  میتقس یمختلف یهابه دسته توانیم یانتخاب دادیانتخاب را بر اساس مرحله و شدت رو نشانه های

از  پیهاپلوت نیشامل انتخاب چند« نرم نشانه های»که  یدر حال رود،یم شیپ تیسودمند به سمت تثب پیهاپلوت کیکه  دهندیرخ م

 یدینوکلئوتتک یهاگاهیتنوع جا یژنومتمام یالگوها لی. با تحل(Rajawat et al., 2022; Rowan et al., 2021) تنوع موجود است

(SNPپژوهشگران م ،)یهاشامل آماره جیرا یکردهای. رورندیبه کار گ نشانه ها نیا یابیمکان یرا برا یگوناگون یآمار یارهایمع توانندی 

مانند  یتیجمعنیب یارهایو مع کند،یم ییدر حال انجام را شناسا ای ری( که انتخاب اخiHS) کپارچهی یپهاپلوتیمانند نمره  یتیجمعدرون

ها را مشخص گروه نی( که انتخاب واگرا بEHH-XP) یتیجمعنیب افتهیگسترش یپیهاپلوت یتیگوسیروش هموز ای( STF) تیشاخص تثب

بالا از پاسخ ژنوم به انتخاب  کیبا قدرت تفک یاها نقشهروش نی. ا(Utsunomiya et al., 2013; Zhao et al., 2015) باشدیم کنند،یم

 ,.Fabbri et al) سازندیم سریرا م یپیفنوت دهیچیصفات پ یربنایز یستیز یرهایو مس دیکاند یهاژن ییو امکان شناسا کنندیفراهم م

2025). 

آنگوس،  ن،یمانند هلشتا ییاروپا ینژادهاانتخاب، بر  یهانشانه افتنی یبرا یژنومتمام یهاشیپو قابل توجهی ازبخش تا به امروز، 

از جمله  یاسیمقمشترک بزرگ یهاپروژه. (Boitard et al., 2016; Mariadassou et al., 2020) است بودهمتمرکز  نیموزیو ل یجرز

 یهااند و ژنکرده یبردارنقشه یتجار یهاتیجمع نیرا در ا دیمرتبط با تول نشانه انتخابصدها  تیژنوم گاو نر، با موفق ۱000پروژه 

 Druet et) اند( را آشکار ساختهdouble-muscling) ماهیچه مضاعف دهیپد یبرا MSTNو  ریش دیتول یبرا DGAT1مانند  یشاخص

al., 2013; Hayes & Daetwyler, 2019; Kambal et al., 2025). ایو جنوب آس قایدر آفر یبوم یهاتیبه جمع یاندهیتوجه فزا اگرچه 

 ,.Ben-Jemaa et al., 2020; Venkatesan et al)اند شده یکمتر بررس یتوجههمچنان به طور قابل رانیا یبوم یشده است، گاوها

2025) . 

 . روش شناسی پژوهش3



 

 

 یدیتول پیت یبندو طبقه ها نمونه .3-1

( برای مطالعه ساختار جمعیتی این نژادها ۲0۱۶در این مطالعه اطلاعات ژنومی نژادهای بومی ایران که  در مطالعه کریمی و همکاران)

 مطالعه این  . در (Karimi et al., 2016) بصورت رایگان در دسترس بودند، استفاده شد Dryadاستفاده شده بود و درپایگاه اطلاعاتی 

(، ۷(، سیستانی )۷تالشی )(، ۷) کردی (،۱0مازندرانی ) (،۱9سرابی )شامل از هشت نژاد گاو بومی از مناطق مختلف ایران )راس دام  90

خشک و  یهاغرب گرفته تا دشت لشما ی، از مناطق سرد کوهستانبا تنوع اقلیمی متفاوت ((۵)( و فارس۷(، نجدی )9کرمانی )

 ،یدیتول های انتخابنشانه  یمنظور بررس به .(Karimi et al., 2016) شدند یبردارخزر، نمونه یمرطوب ساحل یجنوب و نواح یریگرمس

  شدند: میتقس یبه دو گروه اصل تولیدیبر اساس اهداف  نژادها

 ،یسراب یهاتیاند، شامل جمعانتخاب شده ریش دیتول تیظرف یبرا یطور سنتبود که به ییگروه شامل نژادها نی: ایریش پیگروه ت. ۱

 و فارس. یکرمان ،یکرد

منظوره مورد دو واناتیعنوان حبه ایگوشت  دیتول یبرا یطور سنتبود که به ییگروه شامل نژادها نیمنظوره: ادو/یگوشت پیگروه ت. ۲

 .یو مازان تالشی ،ینجد ،یستانیس یهاتیجمع شامل گرفتند،یاستفاده قرار م

 داده ها تیفیک کنترل. 2-3

با  یانجام شد که پوشش  (Illumina BovineHD BeadChip) یگاو یبا تراکم بالاهای  تراشهبا استفاده از حیوانات  ژنوتیپتعیین  

داده  شیرایدو مرحله و  .کندیفراهم م لوبازیک ۳( با فاصله کمتر از SNP) یدینوکلئوتتک ینشانگر چندشکل ۷۷۷،9۶۲تراکم بالا شامل 

که نرخ  ییهااجرا شد. در مرحل اول دام R افزاردر نرم NAM یو بسته آمار 9.۱نسخه  PLINK افزاربا استفاده از نرم تیفیو کنترل ک

کمتر از  یشدند: نرخ فراخوان لتریف یاصل اریبر اساس سه مع SNP یداشتند حذف شدند. در مرحله بعد نشانگرها %9۵کمتر از  یفراخوان

 یاتوزوم SNP ینشانگرها تنها (P<0.0001). نبرگیوا-یاز تعادل هارد داری، و انحراف معن0.0۵کمتر از  (MAF) الل نادر ی، فراوان90%

حذف  یتوکندریژنوم م ای( Yو  X) یجنس یهاواقع بر کروموزوم یکه نشانگرها یشده حفظ شدند، در حالشناخته یبا مختصات ژنوم

 شود. یریانتخاب جلوگ یهاشیدر پو تیاز جنس یناش یریتا از بروز سوگ دندیگرد

 انتخاب ینشانه ها ییشناسا. 3-3

به روش  STF یانتخاب واگرا با استفاده از ارزش ها ینشانه ها یابیرد یبرا STF یجفت سهیتحت انتخاب با استفاده از مقا یژنوم ینواح

 تیکم نییتع یبراکه ، (Wright, 1965) هیروش تتا نسبت به روش پا. (Weir & Cockerham, 1984) انجام شد (θ) و کوکرهام ریو

 یبه کار گرفته شد را در نظر م تیاندازه جمع یهاو تفاوت یبردارنمونه ی، خطااست شده فیتعر ینژاد یهاگروه نیب یکیژنت زیتما

 ریمقاد یریگنیانگیبا م (Win5) ینشانگر ۵پنجره  یهموارساز کردیرو گنال،یس صیتشخ شیو افزا یتصادف زیکاهش نو ی. براردیگ

انتخاب . شدند نییتع یانتخاب یقرار گرفتند به عنوان ردپاها یتجرب عیتوز رصدد ۱/0 یکه در بالا یمجاور اعمال شد، و مناطق SNP پنج

  .دینوع اول انتخاب گرد یانتخاب و کاهش احتمال خطا یهاگنالیس نیتریقو ییبا هدف شناسااین آستانه 

 در نواحی تحت انتخابهای کاندید ژن ها وQTL شناسایی. 3-4



 

 

 یمعن هی( از ناحدستنییپا لوبازیک ۵00بالادست و  لوبازیک ۵00مگاباز )شامل  کیبه طول  یامحدوده دار،یمعن یژنوم منطقههر  یبرا

با استفاده   منظقه یک مگا بازیژنهای موجود در این پوشش داده شوند.   یوستگیعدم تعادل پ یدارا یتا نواح ،دار، در نظر گرفته شد

 NCBI یگاههایبا استفاده از پا دیکاند یهاژن یعملکرد یابینقش استخراج شدند. سپس Ensemblداده  گاهیپا Biomartاز ابزار 

Gene  وGeneCardsگاهیاز پاهمچنین . انجام گرفت نقش  ژنها افتنی ی، برا Animal QTLdb  جهت شناساییQTLیها 

 استفاده شد.  ها بر اساس صفات مرتبط آن یبندو دسته این نواحی معنی دار  کنندهیپوشانهم

 و بحثپژوهش  یهاافتهی. 4 

 تیفیکنترل ک.4-1

( و انحرافات MAF> 0.05الل نادر ) ی، فراوان(٪9۵)کمتر از  ی، بر اساس نرخ فراخوانSNPنشانگر  ۷۷۷،9۶۲ هیمخزن اول تیفیک کنترل

که  ییو آنها یتکرار یقرار گرفت. پس از حذف نشانگرها قیدق ونیلتراسی( تحت فP<0.0001) نبرگیوا-یاز تعادل هارد داریمعن

حفظ  یژنوم یینها لیو تحل هیتجز یبراراس دام  ۷۶از بالا  تیفیبا ک SNPنشانگر  ۲۷۸۶۶۷نداشتند،  هشناخته شد یمختصات اتوزوم

 -و تعادل هاردی MAFبر اساس شاخص های نرخ فراخوانی،  ۷۵۵0، ۳۲4۳، ۲9۵۶0۷تعداد از تعداد نشانگر اولیه به ترتیب  شدند.

 گردیدند.حذف و بقیه نشانگرهای هم به دلیل قرار نداشتن روی کروموزومهای اتوزومی  واینبرگ حذف شدند

 انتخاب نشانه های ییشناسا. 4-2

 شیگاو به وضوح نما یهاانتخاب را در سراسر کروموزوم یهاآماره عیانتخاب، توز یهانشانه یکل ژنوم شیحاصل از پو منهتن نمودار

 انگریب یمختلف و محور عمود یهاکروموزوم روی SNP ینشانگرها تیموقع انگریب (X) ی، محور افق۱در شکل (. ۱)شکل  دهدیم

پنج ) ۸دو منطقه(، ) ۷ یهادر کروموزوم بالقوه یمنطقه ژنوم ۲۳که در شکل مشخص است،  همانطور .باشدیم STF 5Win ریمقاد

شدند  ییشناسا یی)تتا( بالا STF سه منطقه( با ارزش) ۱9چهار منطقه( و ) ۱۳پنج منطقه(، ) ۱۲دو منطقه(، ) ۱0دو منطقه(، ) 9منطقه(، 

چهار منطقه( ) ۱۳پنج منطقه( و ) ۸پنج منطقه( و ) ۱۲ یهامربوط به کروموزوم بیبه ترت داریتعداد مناطق معن نیشتریب .(۱)شکل 

 ینواح .بودند داریسه منطقه معن یدارا ۱9 یهادو منطقه و کروموزوم یهر کدام دارا ۱0و  9 ،۷ یها. در مقابل، کروموزومباشدیم

انتخاب  یهانشانه ی. تمرکز بالاباشندی( میدر برابر گوشت یری)ش یدیتول پیت ایکننده انتخاب واگرا برمنعکس می توانند شدهییشناسا

 یریش یگاوها نیب یکیژنت زیها در تماکروموزوم نیا یدیاز نقش کل ی)با پنج و چهار منطقه( حاک ۱۳و  ۱۲ ،۸ یهاکروموزوم یبر رو

 یممکن است تا حد زیتما نیا ،نژادها نیمتنوع ا یمیو اقل ییایحال، با توجه به پراکنش جغراف نیبا ااست.  رانیا یبوم یو گوشت

دهنده احتمالاً نشان شدهییانتخاب شناسا یهانشانه ن،یباشد. بنابرا زین یطیمح طیبا شرا یسازگار یبرا یعیدهنده انتخاب طببازتاب

کامل  کی( هستند و تفکیدیبهبود صفات تول ی)برا ی( و انتخاب مصنوعمیبا اقل یسازگار ی)برا یعیاز انتخاب طب یبیترک گنالیس

 .ستین ریپذموجود امکان یهابا روش کیسهم هر 

( معادل عیتوز یبالا ٪0.۱) 99.9بر اساس صدک  یداریآستانه معن وبود  ریمتغ ۲۱.0تا  0از  شدهییدر مناطق شناسا STF 5Win ریمقاد

است که تحت فشار انتخاب واگرا  یخاص ژنوم یهاگاهیدر جا یمتوسط تا قو یکیدهنده تفرق ژنتنشان ریمقاد نیا. دیگرد نییتع 0.۱۸

 اندقرار گرفته( یو قدرت بدن یمتمرکز بر رشد عضلان یدر مقابل گوشت ریش دیمتمرکز بر تول یریمتضاد )ش یدیتول یهاپیت یبرا



 

 

(Weir & Cockerham, 1984) .سایر محقیقین جیبه دست آمد، با نتا یدیتول یهاپیت زیتما یپژوهش برا نیکه در ا یتفرق نیانگیم 

اهداف  یکه انتخاب برا دهدیگزارش کردند، همسو است و نشان م یتجار یریو ش یگوشت یکل ژنوم را در نژادها  STF نیانگیکه م

پراکندگی این  .(Zhao et al., 2015) گذاشته است رانیا یبوم ینژادها یکیژنت یبر معمار یتوجهقابل  احتمالیمتفاوت، اثرات  یدیتول

برای شناسایی  بالقوهتواند مبنایی یت چندژنی و واگرای انتخاب در نژادهای گاو بومی ایران است و میماهدهنده نشان نواحی معنی دار

 های تولیدی )شیری در برابر گوشتی( قرار گیرد.های کاندید مرتبط با سازگاری اقلیمی و تیپژن

 

 

، با خط yدر محور  STF 5Winو  xدر محور  ۱-۲9 یها: کروموزومشیری و گوشتی ینژاد ها در مقایسه هادر تمام اتوزوم STF 5Win ریمنهتن مقادنمودار  .1شکل 

 .عیتوز یبالا ٪0.۱آستانه 

Figure 1. Manhattan plot of Win5 FST values across all autosomes comparing dairy and beef breeds: Chromosomes 

1–29 are shown on the x-axis and Win5 FST on the y-axis, with the 0.1% upper tail threshold line indicated. 

 

 تولیدی های صفاتQTL پوشانی نواحی تحت انتخاب باهم. 4-3

های شده در پایگاههای گزارشQTLدر این مطالعه، با هدف شناسایی مناطق ژنومی مرتبط با تولید در گاوهای شیری، مجموعه ای از 

های ویژه کروموزومها بهنتایج نشان داد که برخی کروموزوم (.۱)جدول  داده ژنوم حیوانی که با نواحی معنی دار مرتبط بودند بررسی شدند

)شیر و بر صفات تولیدی  انتخاببا فرضیه تاثیر ها این یافته ای در کنترل صفات مؤثر بر تولید دارند.نقش برجسته ۱9و  ۱۲، 9، ۸

 .است همسودر گاوهای بومی ایران،  گوشت(

 

 صفات مختلفتفکیک شده بر اساس  نواحی ژنومی تحت انتخابمهم مرتبط با های  QTL .1جدول 



 

 

Table 1. Significant QTLs associated with genomic regions under divergent selection based on various traits. 

 در پایگاه اطلاعاتی )شماره کروموزوم( QTLکد 

QTL ID in Database (Chromosome Number) 

 صفت

Trait 

ID=155227(19 میزان اسید کاپروئیک شیر 

Milk caproic acid 

content 

ID=14126(19); ID=26519(8); درصد چربی شیر 

Milk fat percentage 

ID=25913(12); ID=46313(12); ID=6088(12); تولید چربی شیر 

Milk fat yield 

ID=70234(12); ID=70698(12); میزان آهن شیر 

Milk iron content 

ID=111084(8); ID=111884(8); ID=113415(8); ID=116726(9); ID=119004(19); ID=119005(19); 

ID=119006(19); ID=119007(19); ID=119008(19); 
 درصد کاپا کازئین شیر

Milk kappa-casein 

percentage 

ID=14127(19); ID=250795(8); ID=253590(19); ID=253625(19); ID=253626(19); ID=253638(19); 

ID=253650(19); ID=253659(19); ID=253680(19); ID=253681(19); ID=26760(8); 
 درصد پروتئین شیر

Milk protein percentage 

ID=175464(8); ID=26246(8); ID=26255(8); ID=26256(8); ID=26402(19); ID=6075(8); تولید پروتئین شیر 

Milk protein yield 

ID=156503(19); ID=156524(8);  میزان اسید تریکوزانوئیک

 شیر

Milk tricosanoic acid 

content 

ID=14128(19); ID=14129(19); ID=14132(19); ID=14133(19); ID=14134(19); ID=177956(19); 

ID=178072(19); ID=178254(19); ID=178428(19); ID=178528(19); ID=178529(19); ID=218651(8); 

ID=218652(8); ID=220195(9); ID=220196(9); ID=240843(8); ID=25442(8); ID=25443(8); ID=25647(19); 

ID=315276(19); ID=6192(9); ID=66157(19) 

 تولید شیر

Milk yield 

ID=158225(19); ID=158231(19); ID=158232(19); ID=3438(8); سرعت دوشش 

Milking speed 

ID=35247(12); نرخ رشد نسبی 

Relative growth rate 

ID=164316(12); ID=164661(12); افزایش وزن روزانه 

Daily weight gain 



 

 

ID=120278(8); ID=120279(8); ID=120280(8); دور بدن 

Body girth 

ID=120276(8); ID=120277(8); ID=147149(12); ID=218690(19); ارتفاع بدن 

Body height 

ID=120272(8); ID=120273(8); ID=120274(8); ID=120275(8); ID=7089(8); طول بدن 

Body length 

ID=106638(8); ID=124018(8); ID=164197(8); ID=164271(8); ID=65288(19); ID=65289(19); ID=65290(19); 

ID=65291(19); ID=65292(19); ID=67984(8); ID=68013(8); ID=69009(19); 
 وزن بدن

Body weight 

ID=67985(8); ID=67997(8); ID=68003(8); ID=68004(8); ID=68005(8); ID=68014(8); ID=68018(8); 

ID=68050(9); ID=68060(9); ID=68507(12); ID=68979(19); 
 افزایش وزن بدن

Body weight gain 

 

4-3-1. QTLمرتبط با تولید و ترکیبات شیر های 

)جدول  کنددر کنترل این صفات ایفا می مهمینقش  9و  ۸، ۱9کروموزوم  احتمالا های مرتبط با تولید شیر نشان داد کهبررسی جایگاه

۱).  QTL دار در با نواحی معنی شناسایی شدند. همچنین صفت سرعت دوشش 9و  ۸، ۱9های شیردر کروموزوم تولیدهای مرتبط با

متمرکز  ۱9و  ۸های پروتئین شیر در کروموزوم تولیدهای مرتبط با درصد پروتئین و جایگاه .پوشانی داشتهم ۸و  ۱9های کروموزوم

 ۱9و  9، ۸های بودند. همچنین، درصد کاپا کازئین شیر که از نظر تکنولوژیکی در فرآوری شیر اهمیت دارد، با مناطقی در کروموزوم

در رابطه با ترکیبات ند. قرار داشت ۸و  ۱۲، ۱9عمدتا بر روی کروموزمهای مرتبط با درصد و تولید چربی های QTL. پوشانی داشتهم

شناسایی  ۱9و  ۸های و محتوای اسید تریکوزانوئیک در کروموزوم ۱9محتوای اسید کاپروئیک در کروموزوم  هایQTL اسیدهای چرب،

 .(۱)جدول  مرتبط بود ۱۲محتوای آهن شیر منحصراً با نواحی تحت انتخاب در کروموزوم   .گردید

 ینژادها یمطالعات رو جی، با نتارانیا یبوم یگاوها ۱9در کروموزوم  یو چرب نیپروتئ ر،یش تولیدمتعدد مرتبط با  یهاQTL ییشناسا

در  یانتخاب قو یهانشانه ،یو جرس نیهلشتا یدر اسکن ژنوم نژادها .(Stella et al., 2010)دارد  ییبالا یهماهنگ تجاری یریش

با استفاده از  Zhao et al. (۲0۱۵)  ن،یهمچن  .(Stella et al., 2010) بودمرتبط  ریش دیکردند که با صفات تول ییشناسا ۱9کروموزوم 

کردند که  یمعرف یو گوشت یریش ینژادها نیب زیتما یاصل یهااز کانون یکیرا به عنوان  ۱9با تراکم بالا، کروموزوم  SNP یهاداده

را در کروموزوم  یسوئد، مناطق یبوم یدر مطالعه نژادها زین Ghoreishifar et al. (۲0۲0) .است دیپیل سمیمتابول یدیکل یهاژن یحاو

در  نیانتخاب با درصد کاپا کازئ یهاگنالیس یپوشانهم .در ارتباط بودند ریش نیو پروتئ یچرب بیگزارش کردند که با ترک ۱9

 Stella et) است یبوم یدر نژادها ریش یدهریپن تیفیمناطق در بهبود ک نیا تیدهنده اهمنشان می تواند ،۱9و  9، ۸ یهاکروموزوم

al., 2010)  .تحت انتخاب با ینواح یپوشان، هم۱۲رابطه با کروموزوم  در QTLیهاافتهیبا  مطالعه نیدر ا ریش یعملکرد چرب یها 

 ,.Utsunomiya et al)  دانستند لیپستان گاو دخ یو چرب نیرا در سنتز پروتئ ۱۲کروموزوم  یژن یهاهمسو است که شبکه تحقیقاتی

2013) . 



 

 

4-3-2 .QTLبدنی با رشد و ابعادمرتبط  یها 

های منجر به تمایز در جایگاه احتمالاهای تولیدی مختلف )گوشتی در مقابل شیری( آنالیز نواحی ژنومی نشان داد که انتخاب برای تیپ

و میانگین افزایش  های کلیدی برای نرخ رشد نسبیQTL حاوی ۱۲کروموزوم  . (۱)جدول  کننده رشد و مورفولوژی شده استکنترل

صفات  . های انتخاب بودپوشانی با سیگنالدارای هم ۱9و  ۱۲، 9، ۸های صفت افزایش وزن بدن نیز در کروموزوم. بود وزن روزانه

با مناطقی در  همچنین صفات وزن بدن. شناسایی شدند ۸کروموزوم روی  عمدتا دور بدن و  ساختار بدنی شامل قد، طول بدن

  . پوشانی داشتندهم ۱9و  ۸های کروموزوم

)مانند طول و قد بدن( و وزن زنده در  کیدر کنترل صفات مورفومتر ینقش محور ۸کروموزوم  که پیشنهاد می دهد قیتحق نیا جینتا

 (Moravčíková et al., 2019) که یمطابقت دارد؛ به طور یریو گرمس یگوشت ینژادها یبا مطالعات رو افتهی نیا . دارد یرانیا یگاوها

 ,.Peripolli et al) ن،یلاوه بر ا. عمرتبط دانستند یچرب رهیو ذخ یرا با رشد عضلان یگوشت یگاوها ۸انتخاب در کروموزوم  یهانشانه

که علاوه بر وزن بدن، با  دانستند یانتخاب یهاگنالیس یرا حاو ۸گرم، کروموزوم  میسازگار شده با اقل ینژادها یدر بررس (2020

در  (ADG) وزن روزانه شیافزا نیانگیمرتبط با م یهاQTL ییشناسا ن،یهمچن. در ارتباط است زین یریگرمس یهامقاومت به کنه

 Xu) اند، مطابقت داردکرده یمعرف یمؤثر بر نرخ رشد نسب یهاگاهیجا یکروموزوم را حاو نیکه ا سایر مطالعات جی، با نتا۱۲کروموزوم 

et al., 2015). 

حاوی طیف  ۸کروموزوم د. را در نژادهای بومی ایران نشان دا ۱9و  ۸های عملکردی کروموزوم نقش احتمالینتایج این مطالعه 

دهنده اهمیت این کروموزوم در تمایز نژادهای ها از ترکیبات شیر گرفته تا ابعاد بدنی )طول و دور بدن( است که نشانQTL ای ازگسترده

برای صفات  احتمالیبا تمرکز بر صفات کیفی و عملکردی شیر، به عنوان یک کانون  ۱9در مقابل، کروموزوم . گوشتی ایران است

شده جهانی که این های مطالعات روی نژادهای اصلاحها با یافتهQTL این توزیع. مرتبط با تولید در نژادهای شیری شناسایی شد

 ،یطور کل به. (Stella et al., 2010; Zhao et al., 2015) اند، مطابقت داردهای انتخاب معرفی کردهها را به عنوان کانونکروموزوم

که  کندیم پیشنهاد، یجهان یگزارش شده در نژادها یاقتصاد یهاQTLبا  رانیا یبوم یتحت انتخاب در گاوها ینواح ییراستاهم

توسط دامداران(  یچه انتخاب سنت وبقا  یبرا یعیانتخاب طب قیمدرن، انتخاب هدفمند )چه از طر ینژاداصلاح یهابرنامه ابیدر غ یحت

 شده است.  دیمرتبط با تول یهادر فرکانس آلل احتمالی داریمعن راتییمنجر به تغ

 های کاندیدا در نواحی تحت انتخابشناسایی ژن. 4-4

ای از عملکردهای طیف گسترده می توانندگردید که  بالقوهژن کاندید  ۲9دار منجر به شناسایی آنالیز بیوانفورماتیکی نواحی ژنومی معنی

 :بندی شدندهای زیر دستههای فیزیولوژیک در گروهها بر اساس نقشاین ژن دهندبیولوژیکی را پوشش می

 CPD ( که در متابولیسم لیپید و تشکیل قطرات چربی نقش دارد، و ژن۲لیپین )پری  PLIN2ژن  :متابولیسم و کارایی تولید

در تنظیم متابولیسم   GRHPRو   GLP2Rهای مرتبط با فرآیندهای پروتئولیتیک شناسایی شدند. همچنین ژن (D پپتیدازکربوکسی)

در گاوهای بومی ایران حائز اهمیت است، زیرا این   PLIN2شناسایی ژن  .(Zhao et al., 2015) انرژی و هموستاز گلوکز دخیل هستند

های به عنوان کانون "هلشتاین"و  "یاروسلاول"هاست که پیش از این در مطالعات گاوهای نژاد لیپینخانواده پری ژن عضوی از



 

 

 می تواند  GLP2Rحضور این ژن در کنار  (Zinovieva et al., 2020).انتخاب برای چربی شیر و کیفیت لاشه معرفی شده بودند

های با محدودیت فصلی خوراک در که برای بقا در اقلیم باشدبرای کارایی مصرف انرژی و ذخیره چربی  احتمالیدهنده انتخاب نشان

  .(Zhao et al., 2015) ایران حیاتی است

)گیرنده فاکتور رشد اپیوئیدی( و   OGFRL1که در اگزوسیتوز غشای سیناپسی نقش دارد و  به همراه   RIMS1ژن  : تولیدمثل و رشد

NTN1   ژن  .دار مشاهده شدند( در نواحی معنی۱)نترینRIMS1 که در مطالعه حاضر شناسایی شد، در تحقیقات (Venkatesan et 

al., 2025)  هند نیز به عنوان یک ژن کلیدی مرتبط با باروری و صفات تولیدمثلی گزارش شده است. همچنین  بومینژاد یک بر روی

را  DCAFدر نژادهای سوئدی که اعضای خانواده  (Ghoreishifar et al., 2020)های دار، با یافتهدر نواحی معنی DCAF10شناسایی 

دهد که انتخاب برای جثه و کارایی تولیدمثل در می پیشنهادنتایج با انطباق با ارتفاع و قد و قامت مرتبط دانستند، همسو است. این 

 شده جهانی طی کرده است.مسیرهای بیولوژیکی مشابهی را با نژادهای اصلاح احتمالانژادهای بومی ایران، 

 

، (S6 پروتئین ریبوزومی) RPS6های مرتبط با دستگاه ترجمه و رونویسی شامل مجموعه قابل توجهی از ژن :تنظیم بیان ژن و ترجمه

POLR1E (زیرواحد RNA مرازپلی I) ،TLE4   وTRMT10B  شناسایی گردید. همچنین چندین نسخه ازU6 spliceosomal RNA   در

که  ،مطابقت دارد (Utsunomiya et al., 2013)های ، با یافتهاین نتایج .(Ben-Jemaa et al., 2020) مناطق تحت انتخاب قرار داشتند

علاوه بر این،  د.دارهای شیر در طول لاکتاسیون ها نقش مهمی در کارایی ترجمه پروتئینrRNA تأکید کردند اصلاح پس از رونویسی

های غیرکدکننده به RNA کننده نتایج مطالعه گاوهای شمال آفریقا است که در آنتداعی  U6 spliceosomal RNAشناسایی چندین 

 (Ben-Jemaa et al., 2020). عنوان اهداف اصلی انتخاب طبیعی برای سازگاری محیطی معرفی شدند

به همراه   SLC39A11کننده سدیم/پتاسیم/کلسیم( و )مبادله  SLC24A2های املاح از جمله دهندهانتقال :ترابری سلولی و سازگاری

. های محیطی نقش دارندشناسایی شدند که در سازگاری سلولی با استرس VPS53 و   GOSR1وزیکولی نظیر  انتقالهای دخیل در ژن

های انتخاب مرتبط با صفات تولیدی و نیز به عنوان یکی از نشانه ه ای دیگرکه در این پژوهش شناسایی شد، در مطالع SLC24A2ژن 

 NXNهایی مانند ها به همراه ژندهندهاین انتقال .(Rajawat et al., 2022)پاسخ به استرس در نژادهای گرمسیری معرفی گردید 

های گرمایی و ژنومیک حیوان برای مقابله با تنش بالقوه که در پاسخ به استرس اکسیداتیو نقش دارد، ابزارهای )نوکلئوریدوکسین(

 .(Sorbolini et al., 2016) شوندخشک محسوب میمحیطی مناطق خشک و نیمه

 

 داردر نواحی ژنومی معنی تولیدهای کاندید شناسایی شده برای ژن. 2جدول 

Table 2. Genes and their biological functions associated with the identified genomic regions. 

 نام ژن

Gene Name 

 عملکرد بیولوژیکی

Biological Function 

ABR (activator of RhoGEF and GTPase) رسانیپیام مسیرکننده تسهیل Rho GTPase. 



 

 

Facilitator of the Rho GTPase signaling pathway. 

CPD (carboxypeptidase D)  مرتبط با فرایندهای پروتئولیتیک و بلوغ پروتئیننقش 

Role related to proteolytic processes and protein maturation 

DCAF10 (DDB1 and CUL4 associated factor 10)  اعضای خانوادهDCAF  مرتبط بدنی قامتبا سازگاری به ارتفاع و تغییرات اندازه 

 هستند

Members of the DCAF family are associated with adaptation to altitude 

and changes in body size 

A0A3Q1LVV9_BOVIN (RNA polymerase RBP11-like) کندبه عنوان یک جزء ضروری از ماشین رونویسی سلولی عمل می 

Acts as an essential component of the cellular transcription machinery 

FRMPD1 (FERM and PDZ domain containing 1) داردرسانی در غشای سلولی نقش بندی و پیامدر اسکلت 

Involved in cytoskeletal organization and signaling at the cell membran 

GEMIN4 (gem nuclear organelle associated protein 4)  در متابولیسمRNA ( و مونتاژ کمپلکس بقای نورون حرکتیSMNنقش ایفا می )کند 

Plays a role in RNA metabolism and assembly of the survival motor 

neuron (SMN) complex 

GLP2R (glucagon like peptide 2 receptor) در متابولیسم انرژی و هموستاز گلوکز نقش دارد 

Involved in energy metabolism and glucose homeostasis 

GRHPR (glyoxylate and hydroxypyruvate reductase) در متابولیسم انرژی و هموستاز گلوکز نقش دارد 

Involved in energy metabolism and glucose homeostasis 

GOSR1 (golgi SNAP receptor complex member 1) کندحمل و نقل وزیکولی و انتقال پروتئین را تنظیم می 

Regulates vesicular transport and protein trafficking 

NTN1 (netrin 1) در فرایندهای تکاملی نقش دارد 

Involved in developmental processes 

NSRP1 (nuclear speckle splicing regulatory protein 1)  در پردازش پس از رونویسیRNA نقش دارد 

Involved in post-transcriptional RNA processing 

NXN (nucleoredoxin) کنددر پاسخ به تنش اکسیداتیو عمل می 

Functions in response to oxidative stress 

OGFRL1 (opioid growth factor receptor like 1) با مسیرهای زیستی تولیدمثل و رشد مرتبط است 

Associated with reproductive and growth-related biological pathways 

PLIN2 (perilipin 2) سلولی نقش دارددر متابولیسم لیپید و تشکیل قطرات چربی درون 

Involved in lipid metabolism and the formation of intracellular lipid 

droplets 



 

 

RIMS1 (regulating synaptic membrane exocytosis 1) با نرخ آبستنی مرتبط است 

Associated with conception rate 

RPS6 (ribosomal protein S6) رسانی سلولی و پاسخ ایمنی نقش داردجزئی از ماشین ترجمه است که در پیام 

A component of the translation machinery involved in cellular 

signaling and immune response 

POLR1E (RNA polymerase I subunit E) کندرونویسی سلولی عمل می به عنوان یک جزء اصلی از ماشین تنظیم 

Acts as a core component of the cellular transcription regulatory 

machinery 

SLC24A2 (solute carrier family 24 member 2)  استمرتبط با صفات تولیدی 

Associated with production traits 

SLC39A11 (solute carrier family 39 member 11) دارد نقش یون انتقال و سلولی سازگاری در 

Involved in cellular adaptation and ion transport 

TLE4 (TLE family member 4) رونویسی تنظیم ماشین اصلی جزء و کرده عمل رونویسی کنندهبه عنوان سرکوب 

 است

Acts as a transcriptional repressor and is a core component of the 

transcription regulatory machinery 

TRMT10B (tRNA methyltransferase 10B)  در پردازش پس از رونویسیRNA نقش دارد 

Involved in post-transcriptional RNA processing 

LOC112442781 / LOC112447954 (U6 spliceosomal RNA) یسی ضروری استبرای تنظیم بیان ژن در سطوح رونویسی و پس از رونو 

Essential for regulating gene expression at both transcriptional and 

post-transcriptional levels 

USP43 (ubiquitin specific peptidase 43)  دیدهآسیب هایپروتئین حذف برای یوبیکویتیندر مسیر تخریب پروتئین با واسطه 

 دارد نقش محیطی تنش توسط

Involved in the ubiquitin-mediated protein degradation pathway for 

removing proteins damaged by environmental stress 

VPS53 (subunit of GARP complex) کندسلولی را تنظیم میحمل و نقل وزیکولی و انتقال پروتئین درون 

Regulates vesicular transport and intracellular protein trafficking 

ZCCHC7 (zinc finger CCHC-type containing 7) در تنظیم رونویسی و بیان ژن نقش دارد 

Involved in transcriptional regulation and gene expression 

 

 نتیجه گیری . 5



 

 

 ران،یا یدامپرور یسنت یهاو فشرده در نظام یصنعت ینژاداصلاح یهاعدم وجود برنامه رغمیکه عل دهدینشان م قیتحق نیا یهاافتهی

گذاشته  ینژادها بر جا نیدر ژنوم ا یصیتشخو قابل قیعم یژنوم یردپاها احتمالاها، در طول قرن طبیعیو  مصنوعی یانتخاب یفشارها

صفات انتخاب بربا فرضیه تاثیر  ،یدیتول پیدو ت نیواگرا ب ژنومیمنطقه  ۲۳ در  یو گوشت یریش یهاگروه نیواضح ب زیاست. تما

 هاQTLبا  شدهییمناطق شناسا داریمعن یهمپوشان .همسو است – ییاروپا یتجار نژادهای به نسبت کمتر شدت با هرچند – یدیتول

های به عنوان نشانهمطالعه را  نیا یهاافتهیاعتبار  ،یالمللنیب یداده یهاگاهیدر پا گزارش شده برای صفات مختلف تولیدی یو ژنها

های برنامهها در های کاندید و استفاده از آنمبنای مناسبی برای شناسایی ژن می تواندها کند. این یافتهتأیید می احتمالیانتخاب 
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