
 ایران دامیعلوم 

 (443-494)ص  4936 تابستان، 2 ة، شمار64 ةدور

 E-mail: moradim@ut.ac.ir           23424442462* تلفن: 

 یمازندرانو  یخوزستان های یشگاومانتخاب در  یها نشانه یژنوم یشپو
 

 5امزیلیوجان و  4شهربابک یمراد ینحس، 3یصادق یمصطف ،*2شهربابک یمرادمحمد ، 1مخبر یمهد

  ان گروه مهندسی علوم دامی،اریاستادو اصلاح نژاد، استاد و  کیژنتی دکتری دانشجو. 4و  3، 2، 1

 بع طبیعی دانشگاه تهران، کرجپردیس کشاورزی و منا

 ایتالیا، Padano قاتیتحقمرکز  کیژنومبخش  ریمد. استاد و 5

 (2/4/1334تاریخ تصویب:  -22/11/1333)تاریخ دریافت: 

 

 یدهچک

 کیژنت قاتیتحقمباحث در حوزة  نیزتریبرانگ اند، از بحث ی که هدف انتخاب بودهژنومیی مناطق شناسا

ی از مناطقیی شناسای براکل ژنوم  شیپومطالعه،  نیای است. در اهل اتوانیحخصوص در  ی، بهوانیح

اند،  ی قرار گرفتهمصنوع ای یعیطبی ها انتخابی هدف مازندرانی و خوزستانی ها شیگاومژنوم که در 

 121ی )خوزستانی ها تیجمعی شامل ا رودخانه شیگاومرأس  141منظور  نیبداجرا شده است. 

 Axiom® Buffalo Genotyping 90Kی کیژنومی ها هیآرا لةیوسأس(، به ر 22ی )مازندرانرأس( و 

( استفاده شد. در θ) FST بیرنااُی انتخاب از برآوردگر ها نشانهی جستجوشدند. جهت  پیژنوت نییتع

بود،  FSTی تجرب عیتوزی بالادرصد حد  1/0ها بالاتر از  آن SNPی نشانگرهامنطقه که  23مجموع 

قرار گرفتند. بعد از انطباق مناطق  شتریبی ها یبررسیی شده و مورد شناساانتخاب  یها نشانه عنوان به

 24(، UMD3.1 Bos Taurus Genomeی ژنوم گاو )روی متناظر آن ژنومشده با مناطق  ی انتخابژنوم

ی انتخاب ها نشانهعنوان  به زینی قبلها در مطالعات  ژن نیای از تعدادیی شد. شناسا QTL 22ژن و 

)توسعة  واناتیح شدن یاهلی که با کیولوژیبی رهایمسها احتمالاً در  ژن نیای از برخاند.  رش شدهگزا

 ریش دیتولیی( و ایجغراف طیشرای و زندگ طیمحشدن به  و آداپته ونیگماسیپی، رفتاری عملکردهامغز و 

با  قیتحق نیا در شده ییشناسای هاQTLنشان داد که  نیهمچن ها یبررسند. ریدرگ، باشند یممرتبط 

یرپوستی، زی چربیی، وزن بدن، غذایل تبدی از جمله صفات مرتبط با راندمان اقتصادصفات مهم 

یی زا گوسالهی، اندازة گوساله و پستانیر، اتصالات شیبات ترکی گوشت، تردیپ، تیش وزن روزانه، افزا

لازم است مطالعات  هاQTLها و  ژن نیا قیدقیی نقش شناساآسان ارتباط دارند. به هرحال جهت 

 .ردیگی انجام شتریبی عملکردی و وستگیپ
 

 ی،مازندرانو  یخوزستان یشگاوم، یتیجمع زیتماژنوم، شاخص  شیپو :یدیکلهای  واژه

 انتخاب. یها نشانه

 

 مقدمه

 & Gulcher در بار نیاول تیجمع کیژنومعبارت 

Stefansson (1998)  تنوع  زیآنال یبراو  ه کار رفتب

کل  یها دادهبر اساس  ها تیجمع نیبرون و د یتیجمع

از  ها تیجمعخاص  اتیخصوصو  شدژنوم استفاده 

با استفاده  ها تیجمع زیتماو  تیجمعمؤثر  ةانداز لیقب

. دیگرداستنباط  تیجمع کیژنوم زیآنال یها روشاز 

مربوط به  یزهایآنال یکاربردمهم و  یها جنبهاز  یکی

انتخاب است.  یها نشانه ییشناسا تیجمع کیژنوم

ژنوم هستند  یرو ییالگوهاانتخاب در واقع  یها نشانه
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از ژنوم  یخاص ینواح یروانتخاب  یروهاینکه در اثر 

(. در Simianer et al., 2014) ندشو یم لیتشک

 یها دادهبه  عیوس یدسترسبا توجه به  ریاخ یها سال

 یژنومدرون  یالگوها ییشناسا، یمولکول یشکلچند 

انتخاب  ةدهند الگوها نشان نیا رایز ،است هیافت تیاهم

 نیادر  یدیکل دگاهیدست. ها تیجمعمثبت درون 

( Genetic Hitchhikingانتقال همراه ) دةیپدخصوص 

 یجةنت(. در Maynard-Smith & Haigh, 1974) است

 ینکاژیلو عدم تعادل  یکیژنتتنوع  یالگو، یدهپد ینا

خواهد کرد و  ییرتغمورد انتخاب  یگاهجادر اطراف 

تنوع  یم،شو تر یکنزدهرچه به آلل مورد انتخاب 

 ینکاژیلدر اطراف آن کاهش و عدم تعادل  یکیژنت

 خاص یپهاپلوتا است ممکن یتنهادر  یابد. یم یشافزا

 ینتر مهم یا یپهاپلوتا تنها است ژن ینچند یحاو که

حذف  یاباشد. به کاهش  یتجمع در موجود یپهاپلوتا

 یافتة آلل جهش یکمجاور  های یگاهجاتنوع در 

گفته Selective Sweep انتخاب مثبت  یطسودمند 

 (.Fan et al., 2010; Akey et al., 2009) شود یم

 یها زمانآلل سودمند در  کیکه که ی هنگام نیبنابرا

 جادیا، باعث ردیگ یممختلف هدف انتخاب مثبت قرار 

 ,Biswas & Akey) گردد یمدر سطح ژنوم  ییها نشانه

، یکیژنتتنوع  یمکانها شامل کاهش  نشانه نیا(. 2006

 Site Frequency) یآلل یفراوان عیتوزانحراف از 

Spectrum ینکاژیلعدم تعادل  شیافزا( و (Linkage 

Disequilibriumیپیهاپلوتاساختار  ة( و توسع 

(Haplotype Structure )هستند (Qanbari et al., 

 یمختلف یها روشو  (. در حال حاضر ابزارها2014

انتخاب در سطح ژنوم  یها نشانه نیا ییشناسا یبرا

 افتهیتوسعه  زیآم تیموفقطور  مختلف، به یها تیجمع

 نکهیا(. با Li et al., 2014) گردد یمو استفاده 

انتخاب  یها نشانه ییشناسا یبراموجود  یها روش

ها و اجرا متفاوت  در فرض یکیژنوم یها داده یرو

ها  آن جینتا نیب یفیضع ةرابط رود یمنتظار هستند و ا

مختلف  یها روشکه با  یمناطقوجود داشته باشد، 

، بر شوند یم ییشناساانتخاب  یها نشانهعنوان  هب

 نیاوجود انتخاب در  ةدهند نشان یقطعاساس شواهد 

(. بر اساس Utsunomiya et al., 2013هستند ) ینواح

انتخاب،  یها نشانه ییشناساعملکرد  مسیمکان

وجود  ییشناساروش  یبرا یمختلف یها یبند دسته

 ةدست 5در  را ها روش نیا توان یم یکلدارد. در حالت 

 ها یتجمع یزتما یةپابر  یآمار یها آزمونمجزا شامل 

(Akey et al., 2002) ،بر عدم  یمبتن یآمار یها آزمون

 ,.Sabeti et al) یپیهاپلوتاو طول  ینکاژیلتعادل 

 یآلل یفراوان یعتوزبر  یمبتن یآمار یها زمونآ(، 2002

(Tajima, 1989 ،)بر کاهش  یمبتن یآمار یها آزمون

( و Rubin et al., 2010) یکیژنتتنوع  یمکان

 ةدهندییرتغ یها جهشبر  یمبتن یآمار یها آزمون

 ینهمچن( قرار داد. Nielsen & Yang, 1988عملکرد )

 یها روشاز  یبیترکاند که  ارائه شده ییها آزمون

 ها یبررس یجنتا. هستندانتخاب  یها نشانه یجستجو

 یها روشتر یشب یتحساسو  ییتوانا ةدهند نشان

انتخاب است  یها نشانه ییشناسادر  یبیترک

(Grossman et al., 2010 علاوه بر .)یها روش 

دقت  یشافزاجهت  یزن یگرید یها روش، یبیترک

ز مطالعات ا سری یکانتخاب در  یها نشانه یجستجو

 یبترکبه  توان یمدسته  ینااستفاده شده است که از 

انتخاب با مطالعات  یها نشانه یجستجواطلاعات 

 یتجمع یتکرار یشپو(، GWASژنوم ) یوستگیپ

(Scanning replicated population و )یزآنال 

( اشاره کرد Functional analysis) یعملکرد

(Oleksyk et al., 2010.) 

 یابی یتوال یها پروژه لیتکم با 24قرن  اول ةدر ده

DNA ییشناسا ،گرید یها گونه از یاریبس و انسان 

 ةوارد مرحل زینانتخاب در سطح ژنوم  یها نشانه

در  نهیزم نیادر  یادیز قاتیتحقشده و  یدیجد

موارد  یبرخاست و در شده  یطراحمختلف  یها گونه

و  ییشناسا یژنومموجود در مناطق مختلف  یها ژن

شده است. در  نییتع زینها  آن یکیولوژیبعملکرد  یحت

انتخاب در سطح ژنوم، تمام ژنوم و  یها نشانه یبررس

. دشو یم یبررسهمزمان ، ها موجود در آن یها ژن

از عملکرد تک  یقبلبه اطلاعات  یازین گرید بنابراین

 ;Sabeti et al., 2002) ستین یبررسمورد  یها ژنتک 

Akey, 2002 .)تا حدود  توان یمروش  نیادر  نینهمچ

 فتیدرمثل  کیدموگرافاز عوامل  یناش بیراُ یادیز

 نیبنابرارا کنترل کرد.  رهیغ، مهاجرت و یکیژنت

مختلف با استفاده از  یها گاهیجا همزمان یبررس
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از ژنوم را که  یمناطق ییشناساامکان   SNPیها هیآرا

 آورد یمهم ، فرااند گرفتهانتخاب قرار  ریتأثتنها تحت 

(Akey, 2009; MacEachern et al., 2009.)  

در  عیوسژنوم در حد  شیپو نکهیابا توجه به 

 نیادر  یگریدهای فراوان  پژوهش انجام گرفته،انسان 

در  ها آن های شده و گزارش جراانسان ا یروخصوص 

که همزمان  ییها یفناورو  ها روشدسترس است. انواع 

نوم انسان و بعد از آن توسعه ژ ةپروژ لیتکمبا مراحل 

 کیژنوممطالعات  ةحوزکامل وارد  طور به، اند کرده دایپ

 ;Fan et al., 2010شده است ) یاهل واناتیح

Goddard, 2009 .) علاوه بر  یاهل واناتیح کهاز آن رو

در  ریاخ یها سالخصوص در  ه، بیعیطبانتخاب 

قرار  زین یدیشد یمصنوع یها انتخابمعرض 

 ییشناسا یبرا یتر مناسب یها نمونه، ندا گرفته

 ها آنانتخاب در سطح ژنوم هستند و از  یها گنالیس

 یها پیفنوت ةکنند کنترل یها ژن ییشناسا یبرا

  (.Biswas & Akey, 2006) گردد یممختلف استفاده 

 های یهآراگزارش در خصوص استفاده از  یناول

ژنوم  یشپو، به مطالعه و یشگاوم یرو یکیژنوم

گاو  یکیژنوم های یهآرا از با استفاده یشگاوم

(Illumina BovineSNP50K BeadChip )گردد یبرم 

( انجام گرفته 2011)  .Michelizzi et alکه توسط

استفاده از  ییکارا یبررسمطالعه به منظور  ینااست. 

ژنوم  یشپوگاو در  یبراشده  یطراح های یهآرا

 SNP 56224 یدارا یهآرا یناصورت گرفت.  یشگاوم

 یپژنوت یینتع ها یهآرا ینابا  یآب یشگاوم 42و است 

از  یگاهجا 69434نشان داد که  یقتحقآن  یجنتاشدند. 

 های یگاهجا، با یهآرا یرو یها SNPمجموع کل

 یشگاومژنوم  یروداشت و در  یخوان هم یشگاوم

 یگاهجا 4453تعداد فقط  ینااز  یولوجود داشت 

 ینا یایگو یجهنت ینا. نشان داد یشکلحالت چند 

ها چند شکل  یگاهجاین اینکه اکه با وجود مطلب است 

ین اول. اند شدهین دو گونه حفظ این بی در ولیستند ن

با  یشگاومیش ژنوم پومربوط به مطالعات   گزارش

 توسط یشگاوم یبراشده  یطراح یاختصاص های یهآرا

Iamartino et al. (2013)  .مطالعه در  یناارائه شد

 یپینگ با استفادهژنوتایفیت کای از  یهاولواقع گزارش 

 ®Axiomیش )گاومیکی مربوط به ژنومی ها یهآرااز 

Buffalo Genotyping 90K Array .ین همچن( بود

یش از گاوم 324ی رویوستگی کل ژنوم پمطالعات 

ی مورایتالیا و ا( Mediterraneanای ) یترانهمدی نژادها

(Murrah )یی کاراین مطالعه ات. در یل انجام گرفبرز

یابی شد ارزین محققان مثبت ایکی توسط ژنومهای  یهآرا

یگاه جا 3یوستگی کل ژنوم وجود پین مطالعات همچنو 

یید تأیر ارتباط داشتند، شید تولرا که با صفات مربوط به 

 .(Iamartino et al., 2013کرد )

 است( متعلق Bovinaeگاوها ) ةبه خانواد یشگاوم

 ,.Khan et alبا گاو دارد ) یادیز یلیخ و شباهت

 یداراو گوشت  یرش یدتولدام از نظر  ینا(. 2012

که گاو  یمناطقدر  یشگاوماست.  یممتاز یاتخصوص

و  یافتهسازش  یخوب، به یستندر آن  یزندگقادر به 

(. Borghese, 2011) دهد یمخود ادامه  یدتولبه 

با  یاهل ةگون یاقتصاداز نظر  یا رودخانه یشگاوم

 ای یترانهمدو  یاییآس یکشورها یشتربدر  یتیاهم

و  یدمثلیتولدر عملکرد  یژهو هبآن  یکیژنتاست. بهبود 

در  ییبالا یها رتبه، به یرشگوشت و  یدتول یتکم

 کشورها ینادر  یکشاورزوابسته به  یقاتتحق یانم

 (.Othman, 2006دارد ) یازن

 های یهآراحاضر استفاده از  ةهدف از مطالع

 Axiom® Buffalo Genotyping) یشگاوم یکیژنوم

90K Array یشگاوم ینژادها یپژنوت یینتع( جهت 

از ژنوم بود  یمناطق ییشناساو  یمازندرانو  یخوزستان

انتخاب  یروهاین یرتأثتحت  یمتماد یها سالکه در 

 یژنوممناطق  ینا. اند گرفتهقرار  یمصنوع یا یعیطب

 ینژادها ةکنندیزمتما یمژنومناطق  وجز توانند یم

 یلتحلدر  تواند یم یبررس ینا یجنتامذکور باشند. 

 ینژاداصلاح  های یزیر برنامهدو نژاد و  ینب یها تفاوت

 ةمطالع یناولحاضر  ةمطالع ینهمچنباشد.  یدمف

 ییشناساجهت  یشگاومژنوم  یروگرفته  انجام

 . داردفراوان  یعلم یتاهمو  است یانتخاب یها نشانه
 

 ها روشواد و م

مو مربوط  ةنمون 424نمونه ) 463حاضر از  ةدر مطالع

اهواز،  یها شهرستاناز  یخوزستان یشگاوم یتجمعبه 

 ةنمون 24و  یرینششوش، شوشتر، سوسنگرد و قصر 

 یانکالةماز  یمازندران یشگاوم یتجمعخون مربوط به 
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ثبت  یستمسکه تحت  ییها گلهشهرستان بهشهر( از 

مرکز اصلاح نژاد کشور قرار  یریگشجره و رکورد

 ها نمونهرأس از  3شد. در مجموع  یآور داشتند، جمع

، نر بودند. مازندرانیرأس  4و  خوزستانیرأس  4شامل 

از بدن  ییها بخشمو از  یشةرمو به همراه  یها نمونه

دست آمد ه داشت، ب یکمتر یآلودگدام که 

(Campbell et al., 1997 و )وداج خون از  یها نمونه

از مو  DNA. استخراج یدگرد یهته یشگاوم یدم یرز

 ییرتغ یاندکبا  Alberts et al. (2010)طبق روش 

 ینمک ینهبه روش از استفاده با یزن DNA .گرفتانجام 

(Grimberg et al., 1989 )42و در  از خون استخراج 

 یفیتکو  یتکم یینتعحل شد.  TEبافر  یکرولیترم

DNA دستگاه نانودراپ  یلةوسه ب یاستخراج

(Thermo 2000C و ژل آگارز )صورت  درصد 2/4

شده از  استخراج DNAو خلوص  قدارم یانگینمگرفت. 

( 45/4 -24/2) 34/4 و یکروگرمم 44/24 یبترته بمو 

 39/4 و یکروگرمم 34/44خون  یبرا یرمقاد ینابود، 

مراحل  برای ها نمونه( گزارش شد. سپس 33/4-49/4)

 یقاتتحقمرکز  یکژنوم یشگاهآزمابه  بییا یتوال یبعد

 یتالیااکشور در ( Parco Tecnologico Padanoپادانو )

پادانو، قبل  یقاتتحقمرکز  یشگاهآزمانتقل شدند. در م

. شد یبررس ها نمونه یتکم، دوباره یپژنوت یینتعاز 

 Quant-it dsDNAقسمت از کار با استفاده از  ینا

Assay Kit  شرکتLife Technology  صورت گرفت. در

ی با مقدار نور فلورسنت ا رشتهدو  DNAیت کمین روش ا

یت کمی خواندن برایین شد. تع ها نمونهشده از  ساطع

 Spectrophotometer-fluorometerفلورسنت از دستگاه 

Tecan Genios Reader افزار  و نرمMagellan  استفاده

 52در غلظت  ها نمونه، DNA تیکم نییتعشد. بعد از 

(ng/ul )با  ها نمونه یپژنوت یینتع شدند. یساز قیرق

 Axiom® Buffalo Genotyping های یهآرااستفاده از 

90K  متریکس یافمربوط به شرکت (Affymetrix )

 یها داده یةاول یلتراسیونفو  یفیتکصورت گرفت. 

 Nicolazziشد ) یینتع Affypipeافزار  خام توسط نرم

et al., 2014 مرحله،  ینادر  لتراسیونیف(. اساس

خام بوده و  یها داده یفیتکآمده از  دست هاطلاعات ب

 DQC (Dish Quality یارهایمعبر اساس  یواناتح

Control و )CR (Call rate انتخاب شدند. در )

 یفیتکمراحل کنترل  یوانح 463از  یوانح 464کل

 DQC ه دلیلب یوانح 2را گذراندند و   Affypipeاز 

حذف شدند. در  34/2کمتر از  CRو  32/2 از کمتر

 49395 شده، یبررس یگاهجا 33346 ینبمجموع از 

مناسب بوده و  یفیکها به لحاظ  آن یپژنوتکه  یگاهجا

افزار  شده در نرم یفتعر یپیژنوت های یبند گروهدر 

Affypipe یخروجو  ندقرار گرفته بودند، انتخاب شد 

 یبراشد.  یرهخذ Plink افزار نرم یورودآن در فرمت 

مورد استفاده در  یها داده یفیتک بالابودناز  یناناطم

با  یها داده یلترهاییف، با اعمال یبعد یزهایآنال

حذف  کماطلاعات  یدارا یها دادهو  یینپا یفیتک

 گرفتانجام  Plink افزار نرم بابخش  یناشدند. 

(Purcell et al., 2007 .)شامل  کم با اطلاعات یها داده

( کمتر MAF) یآلل یفراوانحداقل  یدارا های یپژنوت

از  یپژنوت 25/2از  یشببا  های یگاهجاو  22/2از 

 که  ییهاSNP. سپس هستند( CRSNPرفته ) دست

p-value  ینبرگوا -یهاردتعادل (HWE )ها آن یبرا 

بود، کنار گذاشته شدند. سطح  داری امعناز سطح  کمتر

 یپژنوت یینتع یخطااز  یاریمع عنوان به داری امعن

(Teo et al., 2007 در نظر گرفته )سطح شود یم .

 یبنفرون یحتصحبا استفاده از  یقتحق ینادر  داری امعن

(β=α/n ،)4-42×3/4 رابطه،  یناشد. در  یینتعn  تعداد

SNP  (49395=n )برابر تعداد ینجااآزمون است که در 

در  25/2 یبررس ینااست که در  یشآزما یخطا αو 

 یها داده یفیک یها کنترلگرفته شده بود. نظر 

اعمال  یسهمقامورد  های یتجمع یروجداگانه  یپیژنوت

در  یکل یدگاهید(. سپس جهت داشتن 4شد )جدول 

مورد  ینژادهاو  یواناتح یتیجمعخصوص ساختار 

 ینژادکه خارج از گروه  یواناتیح ییشناسامطالعه و 

 Principal)ی اصل یها مؤلفه یزآنال، اند گرفتهخود قرار 

ComponentA nalysis با استفاده از دستور )prcomp 

 یزهایآنالصورت گرفت. در انتها و قبل از  R یطمحدر 

مورد مطالعه  های یتجمعانتخاب،  یها نشانه ییشناسا

 IBS یینتعبا  یکنزد های یشاوندیخو یبرا

(Identical by State )یبضرا یگردبه عبارت  یا 

 .Leutenegger et al که توسط یکیژنوم یشاوندیخو

 یطمحبخش در  یناارائه شده، غربال شدند.  (2003)

R  یجپکو با استفاده از GenABEL  صورت گرفت و
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از  5/2 یبالا IBSداشتن  ه دلیلب یوانحرأس  42

(. البته در 4حذف شدند )جدول  یبعد یزهایآنال

 .P’erez O’Brien et alگفتة که بر طبق یطیشرا

در نظر گرفته شود،  3/2از  یشترب، حد آستانه (2014)

 .شود ینمحذف  یوانیح یچه

یکی انتخاب مثبت در دو ژنومی الگوی بررسجهت 

به  SNPی هربرا FSTی ها ارزشیرانی، ایش گاومیت جمع

 & Weir) یدگردمحاسبه  Rیط محیب تتا و در رنااُروش 

Cockerham, 1984 .)ای  یهپاین روش به روش ایت مز

FST   ین است که در روش تتا ایت ارائه شده، راکه توسط

ی خطایده و در واقع گرددر فرمول لحاظ  ها نمونهة انداز

 & Weirیری در نظر گرفته شده است )گ نمونه

Cockerham, 1984 یب رنااُین روش اینکه ا(. با توجه به

یز وجود نی منفی ها ارزشآمدن  دست است، احتمال به

ی برا)تتا(  FSTی ها ارزش(. Akey et al., 2002دارد )

ی و اتوزومی ها کروموزومی برا  جداگانهو  SNPهر

یی بهتر شناسامحاسبه شد. جهت  Xکروموزوم 

ی در نظر جاه بهای انتخاب در سطح ژنوم  یگنالس

ی ها ارزشگیری  یانگینماز  SNPی هر عددگرفتن ارزش 

 Creeping Windowی مجاور به روش هاSNPی عدد

(CW با ) یلو جفت باز استفاده شد ک 922طول

(Qanbari et al., 2012 و تنها )از یمناطقدرصد  4/2 

 ییبالا ارزش مجاور ینشانگرها تمام آن در که ژنوم

 یینتع و ییشناسا انتخاب یها نشانه عنوان به، داشتند

یرانه بود و گ سختشده  شدند. حد آستانة در نظر گرفته

ین دو نژاد بیتی را جمعیز تمایشترین بی که مناطقفقط 

ی بصری بررسنشان دادند، انتخاب شدند. جهت 

ی انتخاب، گراف منهتن پلات به وسیلة بستة ها نشانه

(. در 2رسم شد )شکل  Rدر محیط  QQmanافزاری  نرم

ی )شامل نواحین امرحلة بعد اطلاعات مربوط به 

ی روی بر انتخابی هاSNPیت موقعکروموزوم و 

ی نواحیی که احتمالاً با ها ژنیی ساشناکروموزوم( جهت 

ی کرموزومیت موقعیین شدند. تعی مرتبط هستند، انتخاب

ی ژنوم گاو براشده  یستلی ها ژنیت موقعها با  یگاهجاین ا

(UMD3.1 Bos Taurus در )Ensemble Biomart Tool 

(EntrezGene http://www.ensembl.org/biomart )

یت موقعها با  یگاهجاین این همچنیین شدند. تع

QTLی ژنوم گاو )برای موجود هاUMD3.1 Bos 

Taurus ین آنلای اطلاعاتیگاه پا( درQTLی گاو ها

(http://www.animalgenome.org/cgi-bin/QTLdb 

/BT/browse )و  ها ژنیت نهایسه شدند. در مقاQTLیها 

های  یبررسی به دست آمد و مورد انتخابمرتبط با مناطق 

 یشتر قرار گرفت. ب
 

 و بحث یجنتا

بر اساس اطلاعات  یغربالگرپس از مراحل مختلف 

، در یواناتح یشاوندیخوخام و  یها داده یفیککنترل 

 یوانح 496مربوط به  SNPنشانگر  44439 یتنها

( ینمازندرا یشگاوم 29و  یخوزستان یشگاوم 444)

 (.4انتخاب شدند )جدول  یبعد یزهایآنال برای

 
 یمازندرانی و خوزستان شیگاوم پیژنوت نییتعی حاصل از ها داده تیفیک. مراحل مختلف کنترل 4جدول 

 دو نژاد نیبمجموع  یخوزستاننژاد  یمازندراننژاد  

 464 443 24 ی هر نژادبرا واناتیحتعداد کل 

 49395 49395 49395 تیفیکترل تعداد کل نشانگرها قبل از کن

 - 3356/2 3349/2 ماندهیباقدر افراد  نگیپیژنوتانرخ 

 42 3 2 5/2از  شتریب IBSشده بر اساس  تعداد افراد حذف

 496 444 29 واناتیحی شاوندیخوو  تیفیکی کنترل برای غربالگربعد از  ماندهیباقتعداد افراد 

 2 2 2 25/2از  شتریبة از دست رفت پیژنوتتعداد افراد با نرخ 

 - 44 43 ی ژنومروناشناخته بر  تیموقعها با SNPتعداد 

 - 3623 44959 22/2ی آلل نادر کمتر از فراوانها با SNPتعداد 

 - 2 443 (P<6.8×10-7) نبرگیوای هاردی خارج از تعادل هاSNPتعداد 

 - 269 499 25/2از  شتریبشدة  گم پیژنوتها با نرخ SNPتعداد 

 44439 46493 44344 تیفیکها بعد از کنترل SNPعداد کل ت
 

http://www.animalgenome.org/cgi-bin/QTLdb/BT/browse
http://www.animalgenome.org/cgi-bin/QTLdb/BT/browse
http://www.animalgenome.org/cgi-bin/QTLdb/BT/browse
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 Mbpدر مجموع  SNPین تعداد نشانگر ابا 

تحت  Kbp 9/69یانگین فاصلة ماز ژنوم با  64/2463

یتی جمعین مطالعه، ساختار اپوشش قرار گرفت. در 

ی بررسی کشور مازندرانی و خوزستانیش گاومی نژادها

نشان داد  PC2و  PC1اساس بر  PCAیز آنالیج نتاشد. 

ی کاملاً مجزا قرار دارند و در ها گروهین دو نژاد در اکه 

در  PCAین دو ای ندارند. پوشان همی ا نقطهیچ ه

ی برادرصد 42یانس )واردرصد 2/46مجموع حدود 

یژه بردار دو( را وی برادرصد 2/2یژه بردار یک و و

ز یگر ادی اهلی ها گونه(. در 4کنند )شکل یمیه توج

یوانات فقط بر حیز، نیل گاو و گوسفند و خوک قب

ی یک و دو بر اساس نژاد و منطقة بردارهایژه واساس 

 ;Yang et al., 2014) اند شدهی بند دستهیایی جغراف

The Bovine HapMap Consortium et al., 2009; 

Kijas et al., 2012بودن مقدار  (. با اینکه پایین

ة ساختارهای جمعیتی دهند واریانس توجیهی نشان

طور که  ها همان یتجمعین ای ولکمتر تمایزیافته است 

. اند شدهیک تفکدهد، کاملاً از هم  یمگراف نشان 

ی بالاتواند به خاطر تنوع  یمیین پایانس واری از بخش

ی( باشد. در بردار نمونهمحل  54یری )گ نمونه

ی رو Kijas et al. (2012)ی که توسط ا مطالعه

 PCتا  22یرفت، پذیا صورت دنی گوسفند ها یتجمع

یه توجیانس را واردرصد  44اول در مجموع فقط 

قدار مبه  PC1ین مقدار مربوط به تر بزرگکردند که 

و  66/4یب ترتبه  PC3و  PC2درصد بود و  33/2

  .et alةمطالعیه کردند. در توجیانس واردرصد از  43/4

Barendse (2009) ی برایهی توجیانس وارPC1 وPC2 

قدار مین همدرصد بود. با  4/9و  4/4یب برابر ترتبه 

ی از نقاطیدوار به یافتن امتوانیم  یمیتی جمعتفرق 

 . اند هدار انتخاب شد امعن طور بهیم که باشژنوم 

ی کروموزوم روی موجود هاSNPینکه ابا توجه به 

X  تواند باعث  یمیگوت است، هموزیوانات نر حدر

ی ولشود.   FSTیانگین می عددش یجاد تفاوت در ارزا

تتا  FSTهای  یانگینمی عددی ها ارزشی بررسین ادر 

یک بود نزدی به هم جنسی و اتوزومی ها کروموزومدر 

یانگین ممشاهده نشد.  ها آنین بداری  امعنو تفاوت 

یب تتا در رنااُبه روش  SNPی هربرا FSTی ها ارزش

تاندارد با انحراف اس 292/2ی اتوزومی ها کروموزوم

با انحراف  X ،223/2ی جنسو در کروموزوم  253/2

ها در  یانگینمین اینکه ابود.  264/2استاندارد 

یک هستند نزدی به هم جنسی و اتوزومی ها کروموزوم

تواند به سبب  یم، ها آنین بدار  امعنو نبود تفاوت 

ین این همچنی باشد. بررسین اتعداد کم نرها در 

ة کمتر از استفادبه علت تواند  یمتفاوت اندک 

SNPیرهمولوگ غی ها بخشیی باشد که در ها

 است. Yی جنسکروموزوم 

های انتخاب در سطح  یگنالسیی بهتر شناساجهت 

، SNPی هر عددی در نظر گرفتن ارزش جاه بژنوم 

ی مجاور به هاSNPی عددی ها ارزشگیری  یانگینم

 4/2صورت گرفت و تنها  SNP 42با طول  CWروش 

 ینشانگرها تمام آن در که ژنوم از یمناطقدرصد 

 یها عنوان نشانه ، بهباشند ییبالا ارزش یدارا مجاور

حد آستانة  .(2شدند )شکل  یینتع و ییشناسا انتخاب

ی که مناطقیرانه بود و فقط گ سختشده  در نظر گرفته

ین دو نژاد نشان بیتی را در جمعیز تمایشترین ب

آستانه در مطالعات  ین حدادهند، انتخاب شدند.  یم

 5/2( تا Moradi et al., 2012درصد ) 24/2مختلف از 

یر بوده است. در متغ( Qanbari et al., 2012درصد )

ی بعدهای  یبررسی ژنوم برای رویه ناح 29یت نها

 انتخاب شدند که حد آستانه را رد کرده بودند.

 

 
ی خوزستانیش گاوممربوط به دو نژاد  PCAیز آنال. 4شکل 

(KHU و )مازندران( یMAZ با استفاده از اطلاعات )

 از سطح ژنوم SNPی نشانگر

 

( ژنوم Annotated) نویسی یهحاشکه  آنجااز 

ژنوم گاو  یتوالبا  اش یتوالهنوز کامل نشده و  یشگاوم



 425 ... های یشگاومی انتخاب در ها نشانهی ژنومیش پو و همکاران: مخبر 

 یتوالمشخصات  ینبنابراشده است،  یفردهم 

ژنوم گاو  یتوالبر اساس اطلاعات  یشگاوم یکیژنوم

 SNPنشانگر  یگاهجااز جمله مشخصات  که ارائه شده

 یکیژنوم های یتموقعبر اساس  یشگاوممربوط به 

آمده بر اساس  دست هب یجنتاو  استگاو  یها کروموزوم

شده استخراج  عنوان یلدلابود. به  یگاوژنوم  یبترت

قرار دارند،  یانتخابکه در مناطق  ییها ژناطلاعات 

 نویسی یهحاشو  یساز یفرد هم یناتر شده است.  آسان

 یلدل ینابر اساس اطلاعات ژنوم گاو به  یشگاومژنوم 

تفاوت در تعداد  برخلاف یشگاومبود که ژنوم گاو و 

 25با  یسهمقاجفت کروموزوم گاو در 92) ها کروموزوم

همولوگ هستند.  باهم( یآب یشگاومجفت کروموزوم 

در هر دو گونه با هم منطبق  ها ژن یبترت ینهمچن

کل ژنوم دو گونه با در  یتوژنتیکیسبه لحاظ بوده و 

کروموزوم  یجاه ب یکروموزم یبازوهانظر گرفتن 

 ,.Amaral et al) گیرد یمکامل، در کنارهم قرار 

بالاتر از  یعددارزش  FSTمنطقه که  29(. 2007

 4) 2، 4 یها کروموزوم یرو یبترترا داشتند به 43/2

 2) 44، منطقه( 9) 42، 3منطقه(،  9) 4منطقه(، 

 Xو  23، 24، 43، 43، 44منطقه(،  2) 42منطقه( ،

مرتبط  یها ژن ییشناسا(. جهت 2قرار دارند )شکل 

 ژنوم، مناطق ارتولوگوس با  یانتخاب یها بخشبا 

جفت باز قبل و بعد از  یلوک 222و  یانتخابمناطق 

 مگا جفت باز(  93/42) یتوال یانپانقاط شروع و 

 Biomart یلةوسه ب یانتخابمرتبط با مناطق 

(www.ensembl.org/biomart/martview ،)یبررس 

ی حاومنطقه  49ی تنها بررسمنطقة مورد  29شد. از 

ژن که در  54بودند. در مجموع  ها ژنمناطق کدکنندة 

یین شدند. تعیق طرین ای بودند از انتخاب منطقةارتباط با 

ه آورد 2در جدول  ها ژنمورد از  52اطلاعات مربوط به 

ین نامشخص پروتئ 46ژن  52ین ایر از غشده است. 

(Uncharacterized protein )ی انتخابیز در منطقة نیگر د

جفت  56499942 -59449464) 4ی کروموزوم رو

ین موارد جزو گروه ا همةیی شدند که شناسای( باز

ین بخش ادر (. 2هستند )جدول  ینپروتوکادهرینی پروتئ

مورد  اند بودهتحت انتخاب  که احتمالاً ها ژنی از برخ

که در  ها ژنین ای از تعدادگیرند.  یمیل قرار تحلبحث و 

، با اند شدهی انتخاب گزارش ها نشانه عنوان بهی بررسین ا

 ;Bernard et al, 2007ی داشت )خوان همی قبلمطالعات 

Ogorevc et al., 2009; Utsunomiya et al., 2013 .)

یولوژیکی بیرهای مسدر  احتمالاً ها ژنین ای از برخ

یوانات و سازگار شدن با حشدن  یاهلدخالت دارند که با 

یایی مرتبط هستند. از جغرافیط شرای و زندگیط مح

یوانات در حشدن  یاهلای که با  یولوژیکیبیرهای مس

ی عملکردهاتوان به توسعة مغز و  یمارتباط بوده است، 

در  ها انهرنگدیگماسیون )تجمع پی، حسی، ادراکات رفتار

یستم انعقاد خون، اشاره کرد سو  یمنیایستم س(، ها بافت

(Qanbari et al., 2014.)   

 

 
ین دو نژاد بیسة مقای بازیلوجفت ک 922 پنجرةتتا با طول   FST ةشد گیری یانگینمی ها ارزشیر منهتن پلات مربوط به تصو. 2شکل 

 آستانةی و خط قرمز حد بدنی ها کروموزومی روی انتخاب ها نشانه آستانةی حد آبدهد. خط  یمی را نشان مازندرانی و خوزستانیش گاوم

 یین شده است.تع FSTی تجربیع توزین مطالعه بر اساس ادهد. حد آستانه در  یم( را نشان 92) Xی جنسی کروموزوم روی انتخاب ها نشانه
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 یمازندرانی و خوزستانیش گاومبوط به دو نژاد ی مورد انتخاب مرنواحمربوط به  شدةیی شناسای ها ژن. فهرست 2جدول 

 QTLرفرنس  QTL QTL_IDصفت مرتبط با  شده ییشناسا یها ژن انتها شروع کروموزوم

4 44293342 44634345 KIAA0226 - MUC20 
SLC51A 

 ,.Peters et al) 22444 یش وزن روزانهافزایانگین م

2012) 

2 4243439 4443439 PTPN18 – AMER3 
ARHGEF4 - -  

 Takasuga et) 6544 یپوستیر زی چرب - 95439244 96439244 2

al., 2007) 

2 52433545 54233545 - 
 یمصرفی غذایماندة باق

 ییغذایل تبدراندمان 

5234 

5233 

(Sherman et al., 

2008) 

(Sherman et al., 

2008) 

4 65442232 64242232 

ONEC3 
SCAM4 
CSNK2 
SOWA 

 وزن کشتار

 یة پازاو

 عمق بدن

 طول بدن

 ییغذایل تبدراندمان 

6543 

4544 

4542 

4432 

6644 

(Takasuga et 

al., 2007) 
(Ashwell et al., 

2005) 
(Ashwell et al., 

2005) 
(Schnabel et al, 

2005) 
(Nkrumah et al., 

2007) 

4 52452644 52333222 PSD2- PURA- IGIP - - - 

4 59264342 56499942 

CYSTM1-SLC4A9 EIF4EBP3-

SLC35A4 
TMCO6 - IK -WDR55 HARS2 - 

ZMAT2 PCDHA3 - PCDHA5 
PCDHA11 - PCDHA13 
DNAJB1 - PCDHB11 

PCDHGA2-PCDHGA3 

PCDHGB2-PCDHGA5 

 یرشین پروتئید تول

 یمصرفی غذایماندة باق

4432 

44652 

(Daetwyler et 

al, 2008) 
(Marquez et al., 

2010) 

3 49523422 49443422 FOXE1 - NANS - - - 

42 46436635 45236635 MAP2K5 – SKOR1 
PIAS1 – FEM1B 

 یرشین کازئدرصد آلفا 

 طول بدن

 عمق بدن

24564 

4532 

4543 

(Schopen et al., 

2009) 
(Ashwell et al., 

2005) 
(Ashwell et al., 

2005) 

 

42 22333324 29233324 TRAC 

 محل استقرار سر پستان

 یپستاناتصالات 

 نوزن بد

6496 

6499 

6564 

(Schrooten et 

al, 2000) 
(Schrooten et 

al, 2000) 
(Takasuga et 

al., 2007) 

44 3259642 3659642 - 
 یش وزن روزانهافزایانگین م

 مصرف مادة خشک

6953 

6953 

(Nkrumah et al., 

2007) 
(Nkrumah et al., 

2007) 

42 2242343 2642343 DIAPH3 - - - 

44 42334434 44234434 RASAL2 - - - 

43 53322245 53452635 - 

 اندازة گوساله

 یی آسانزا گوساله

 شاخص تولد

92565 

92562 

92594 

(Höglund et al., 

2012) 
(Höglund et al., 

2012) 
(Höglund et al., 

2012) 

43 93429224 62424334 MRPL45 – SOCS7  ARHGAP23- 

MLLT6 CISD3 – PSMB3 LASP1 

 یرشیلیک اپرکید اسدرصد 

 یرشیک کاپرید اسدرصد 

 یرشیک لورید اسدرصد 

42229 

42226 

42225 

(Morris et al., 

2007) 
(Morris et al., 

2007) 
(Morris et al., 

2007) 

24 42626243 42322643 ERICH1 22346 ی گوشتتردیفیت و ک (McClure et al, 

2012) 

23 6669366 6369366 FMN2 22323 ی گوشتتردیفیت و ک (McClure et al, 

2012) 
 ( است.UMD3.1 Bos Taurusی ژنوم گاو )توالیج بر اساس نتاین ایف آورده شده است. ردی مجاور هم در یک ها ژنکردن  ی جهت خلاصهتوالی انتهاشروع و 
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PCDHA3 (Protocadherin Alpha 3 ،) یها ژن

PCDHA5، PCDHA11 ،PCDHA13 ،PCDHB11، 

PCDHGA2 ،PCDHGA3 ،PCDHGB2  وWDR55 ، و

در ین رهکادتوپروی ژنیگر مرتبط با خانوادة دین ژن چند

 4کرموزوم  یروباز  مگا جفت 49/56و  59 ینب یةناح

انتخاب  یها نشانهمطالعه  یناکه در  اند گرفتهقرار  یگاو

 ینپروتوکادهر یژنعضو گروه  ها ژن ینارا نشان دادند. 

 یکیآلفا  یژنهستند. گروه  (Protocadherin Alphaآلفا )

مرکب  یژنگروه  ینا است.مرتبط به هم  یژن دستةاز سه 

 یتوالبه لحاظ  ها آنتا از  49که  استبالا خانواده  45از 

 فاصلة یگرد خانوادةبالا  و دو اند یهشب یلیخبه هم 

گروه  ینادارند.  هایشان یتوالبا توجه به  یشتریب

 neural cadherin-like cell) یعصب های ینپروتئ

adhesion proteins ییپلاسما یغشا های ینپروتئ( جزو 

در ساختار و عملکرد  یاساسنقش  هستند که احتمالاً

 یناعلاوه ه در مغز دارند. ب یسلول ینب یعصبارتباطات 

و  یناپسیس، تجمع یعصب یستمس توسعةدر  ها ینپروتئ

 یها نژ(. EntrezGeneدخالت دارند ) یناپسیسانتقال 

PCDHB4 ،PCDHB6 ،PCDHB7، PCDHB13 چند و 

 یها نشانه عنوان بهبتا  ینهرپروتوکاد یژناز گروه  یگرد ژن

 Qanbari et) انتخاب شدندگاو  ینژادها ینبانتخاب در 

al., 2014 .) مطالعةدر Utsunomiya et al. (2013 ) ژن

PCDHA5 شده و  ییشناساانتخاب  ةنشان عنوان به

ژن  ینهمچن. ندانتخاب مثبت قرار داشتتحت احتمالاً 

WDR55 است  ییغشاانتقال  یندوما یمولت ینپروتئ یک

شود  یم یانبدر مغز  یتوجهقابل  طور بهکه 

(EntrezGene.) 

 DNAJB1 ((ENSBTAG00000045858)DnaJژن 

(Hsp40) homolog, subfamily B, member 1 در )

 4رموزوم ی کرو باز جفتمگا  34/59و  35/59ین بیة ناح

یندینگ استرس بین پروتئی قرار گرفته است و ژن گاو

 Hsp70چاپرون  -ین ژن کواکند.  یمیی را کد گرما

ین تر مهمی، از دالتونیلو ک 42ی مولکولین با وزن پروتئ)

تواند آثار  یمیی( است که گرماهای استرس  ینپروتئ

یولوژیکی داشته باشد. به طور بی عملکردهای رویبی ترک

یب ترک) Hsp70ین خانواده با همیک ژن از مثال 

DNAJA1/Hsp70یز آپوپتوسیم از مستقطور ( به

 ,.Gotoh et alکند ) یمیری جلوگیر سلول( مو )مرگ

یب ترکین ایزی آپوپتوس(. به دلیل نقش ضد 2004

ی گوشتی گاوهای گوشت در تردی در مهمتواند نقش  یم

یگری د عةمطال(. در Bernard et al., 2007داشته باشد )

Marcos-Carcavilla et al. (2010 نشان دادند که )

با  ،HSP90AA1ی از ژن خاصی ها بخشجهش در 

یطی مختلف محیط شراسازگارشدن گوسفندان در 

ی گوسفندانیجه گرفتند در نتان محققین اارتباط دارد. 

ی سالانة دمایانگین میی کمتر، دمای با دامنة درمناطقکه 

کنند،  یمی زندگیایی کمتر غرافجیشتر و طول و عرض ب

 ی را دارد. فراوانیشترین بین ژن ای از خاصهای  یپژنوت

 از SLC4A9و   SLC51A،SLC35A4ی ها ژن

 35/59و  26/59 ینب یةناحدر  یزن SLC یژن خانوادة

که  اند گرفتهقرار  یگاو 4کرموزوم  یرومگا جفت باز 

 .انتخاب را نشان دادند یها نشانهمطالعه  ینادر 

 یانسان های یتجمعدر که بیشتر  SLC یژن ةخانواد

 یمتنوع یها نقش، اند گرفتهو انتخاب قرار  یزتمامورد 

دارند. در مطالعات مختلف  یستیز های یسممکاندر 

پوست  یها رنگدانهبا  یژن ةخانواد یناارتباط 

(Lamason et al., 2005; Pardridge, 2005; Voight 

et al., 2006 ،)بالا بردن  یلقباز  ییندهافرا

(SLC27A4 و )یداسیوناکس (SLC25A20 )یدهایاس 

 ( نشان داده شده است.Voight et al., 2006غذا )  چرب

 یا گسترده یاربس یولوژیکیب یها نقش یژن ةخانواد ینا

 جذب ،ینانسول ترشح ،ینپرولاکت دهی یگنالس یلقباز 

و  ئیدویرترمون و، سنتز هیمغذاز مواد  یعیوس یفط

 دارند یگردمختلف  یکیمتابول یرهایمس

(EntrezGene)ارتباط  یگریدعلاوه در مطالعات ه . ب

 از یرش یباتترک و یدتول صفات با یژن ةخانواد ینا

 یانم یناگزارش شده است. از  ینپروتئ و یچرب یلقب

،  SLC39A8 ،SLC34A2 یها ژن ارتباط به توان یم

SLC1A4 ،SLC30A4 ،SLC7A5 ،SLC6A2 ،

SLCA3  وSLC35B1 یفیتو ک یدبا صفات مربوط با تول 

با توجه به  یول(. Ogorevc et al., 2009) اشاره کرد یرش

، یژن ةخانواد ینا یانتخاب یها ژن یعوس یتیفعال یفط

 یربه مس یژن ةخانواد ینا یانتخاب یها ژن یقاختصاص دق

 . یستن یرپذ امکان یخاص یولوژیکیب

 یبررس ینا در که یگرد مهم یژن های یگاهجا از

 یها ژن شدند، ییشناسا انتخاب یها نشانه عنوان به
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NANS ( یباز جفتمگا  4/49-5/49 ینب یةناحدر 

-4/93 ینب یةناحدر ) SOCS7و ( یگاو 3کروموزوم 

. در هستند( یگاو 43کروموزوم  یباز جفتمگا  4/62

 یرش یدیتول صفات با ها ژن یناارتباط  یقبلمطالعات 

ژن  (.Ogorevc et al., 2009) ستا شده گزارش

NANS  یپوئیکلو  یالیکس یداس یوسنتزب یرمسدر 

 یها سلولتعداد  در یتنهادخالت داشته و در  یداس

 .(Ogorevc et al., 2009) دارد نقش یرش یکیسومات

و  ینانسولدر مقاومت به  SOCS7ژن  های یانتوار

 نقش دارد یچربو صفات مرتبط با  یپیدهال یسممتابول

(Tellechea et al., 2013 .)ینهمچنژن  ینا 

 است ینلپترمون رشد و و، هینپرولاکت ةکنند نعتامم

و  STAT3شدن  از فعال یریجلوگ اکار را ب ینا و

STAT5 و کاهش  یتوپلاسمسها در  و جداکردن آن

( GeneCards) دهد یم امانج DNAها به  قدرت اتصال آن

 یدو رشد در تول ینکتکه دو هورمون پرولاینو با توجه به ا

 یاننمایردهی ژن در ش یننقش عمده دارند، نقش ا یرش

 (.Biswas et al., 2006شود ) یم

که در  FOXE1و  MAP2K5ی ها ژن ینهمچن

 ،شدند یینتعانتخاب  ةبه عنوان نشان یبررس ینا

 ارتباط یرش یدتول با مرتبط های یسممکاناحتمالاً با 

به  یبترتبه  FOXE1و  MAP2K5 یها ژن. دارند

 و توسین یاکس یدتول یرمس های یگنالسعنوان 

 ییها ژن ارتباط ضمن در. دارند نقش وئیدیرت رمونوه

 FOXB1 ،FOXP1 ،FOXH1 مثل ها خانواده ینهم از

 MAP2K7 (Mitogen یها ژنو  یرش یدتولبا صفات 

Activated Protein Kinase 7 ) وMAP3K8  با ورم

  (.Zheng et al., 2006) پستان گزارش شده است

شده در مناطق تحت  ییشناسا یها ژنعلاوه بر 

در مناطق تحت انتخاب  QTLسری  یکانتخاب، 

با  بیشتر هاQTL ینا(. 2شدند )جدول  ییشناسا

، وزن بدن، ییغذا یلتبدصفات مرتبط با راندمان 

، یرش یباتترکگوشت،  یترد، یپتوزن روزانه،  یشافزا

آسان  ییزا گوسالهگوساله و  ة، اندازیپستاناتصالات 

مرتبط  یها ژن یزنو  هاQTL یناارتباط دارند. وجود 

دو نژاد، نشانگر وجود  ینادر  یدتولو  یونآداپتاسبا 

. است یسربردو نژاد مورد  ینبتفاوت و تنوع در صفات 

 ها دادهمورد استفاده ) یها نمونه ینکهابا توجه به 

از  یبررس ینادو نژاد در  ینامنتشر نشده است( از 

 اداریمعن یها تفاوت یرش یدتولو  یپتلحاظ صفات 

 یمیاقل یها تفاوتوجود  یلدلبه  ینهمچنداشتند و 

محتمل بود  ها تفاوتین این دو نژاد، وجود امحل پرورش 

ین بیکی ژنومیسة مقایکی از ژنتی ها محلین ایی شناساو 

 کند. یمیید تأرا  ها تفاوتین این دو نژاد، وجود ا

 

 گیری یجهتن

 یها نشانه ییشناساجهت  یژنوم یشپو یقتحق ینادر 

و  یخوزستان یرانیا یشگاوم ینژادهاانتخاب در 

انتخاب در  یها و نشانه گرفتانجام  یمازندران

 یقبلشد که در مطالعات  ییشناسااز ژنوم  ییها بخش

شده  ییدتأ یزن یگرد یاهل یها دامدر انسان، گاو و 

آورده  یزنو بحث  یجنتادر بخش طور که  بودند. همان

 بااحتمالاً  یانتخاب ینواحمربوط به  یها ژن ،شد

از جمله  یواناتحشدن  یاهلکه با  یولوژیکیب یرهایمس

و  یگماسیونپ، یرفتار یعملکردهامغز و  توسعة

 یزنو  یاییجغراف یطشراو  یزندگ یطمحشدن به  آداپته

تباط در ار ،نقش دارند یرش یدتولاز صفات  سری یک

در  یولوژیکیب یرهایمس ینااز  سری یکالبته هستند. 

 یانتخاب یها ژن یرتأث و اند شدهمشخص  یقبلمطالعات 

 که است ینا یایگو یجنتا ینهم. است شده اثبات یزن

 انجام یدیتول صفات یرو یدیشد انتخاب احتمالاً

 یدتول صفات با مرتبط ژن یاندک تعداد فقط و نگرفته

دادند.  نشان را انتخاب یها نشانه یبررس ینا در یرش

عمدتاً با صفات رشد و  ییشناسا یهاQTL ینهمچن

 کهینادر هر صورت با توجه به ارتباط داشتند.  یپت

 و اند شده آداپته مختلف یطیمح یطشرا به نژاد دو ینا

 هم با یرش یدتول و یعملکرد لحاظ به ینهمچن

 یمنطق دنژا دو ینب در ها تفاوت ینا وجود ،متفاوتند

 مجاورت در ییها ژن ینا وجود با. رسد یم نظر به

نقش  که اند شده ناختهش یانتخاب یهاSNP و مناطق

 نشده شناخته کامل طور هب ها آناز  تعدادی یولوژیکیب

احتمال  ها ژن ینا از برخی یبرا ینهمچن و است

 شده شناخته که دارد وجود یزن متقابل راتیثتأ وجود

 ینا یقدق نقش ییشناسا جهت هرحال به. یستندن

یشتری ب یعملکرد و یوستگیپ مطالعات لازم استها  ژن

 .یردگ انجام یولوژیکبیستم سهمراه با مطالعات 
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 سپاسگزاری

 یداتتولمقاله از مرکز اصلاح نژاد و بهبود  یسندگاننو

 خوزستان،  یها استان دام   امور  مراکز کشور و  یدام

 یانبن دانشو  یدانشگاه ان و شرکترکرمانشاه و مازند

پروژه را بر عهده  ینا یمال یتحماکه  البرز یشنواند

و  یپتو ثبت رکورد صفات  یبردار نمونهداشتند و در 

 ینهمچند، کمال تشکر را دارند. کردن یهمکار یدتول

 یها کمک خاطر به Padano یقاتیتحق سسةمؤاز 

 یآقاو از جناب  یپژنوت یینتعدر خصوص  شان ارزنده

 جهت به یمراد ینحسو دکتر محمد یقنبرکتر صابر د

 و ها داده یزآنالدر خصوص  یشانا ارزندة های ییراهنما

در   مشارکت یبرا یرحمانمهندس جواد  یآقاجناب  از

 یقدردان، یشگاهیآزما یکارهاو  یبردار نمونهمراحل 

 .گردد یم
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ABSTRACT 

Identification of selection targeted genomic regions is one of the most challenging areas of research in 

animal genetics, particularly in livestock. We carried out a genome-wide scan for signatures of positive 

selection to identify genomic regions that had been under selection in Iranian Khuzestani and Mazandrani 

buffalo breeds. A total of 148 water buffalo from Khuzestani (N=121) and Mazandrani (N=27) buffalo 

breeds were genotyped using Axiom® Buffalo Genotyping 90K Array. Unbiased method of population 

differentiation index (FST) was applied to detect signatures of selection. In total, 23 regions exceeding the 

0.1 percent threshold of the empirical posterior distribution were identified as extremely differentiated. 

These selected genomic regions were surveyed to find encoding putative candidate genes and 64 genes 

and 27 QTL were extracted from the corresponding areas in UMD3.1 Bos Taurus Genome Assembly. 

Some of these genes have previously reported as signature of positive selection in the last studies. Some 

of these genes were also found to be involved in milk production traits and domestication-related changes 

include sensory perceptions, brain and neural system development, pigmentation, and geographic 

adaptation. Also, survey on extracted QTLs was shown that these QTLs involved in some economicl 

important traits in buffalo such as feed conversion ratio, subcutaneous fat, body weight, average daily 

gain, type, Meat tenderness, milk production conentent, udder attachment, calf size and calving ease 

traits. However, it will be necessary to carry out more association and functional studies to demonstrate 

the implication of these genes. 

 

Keywords: genome-wide survey, Khuzestani and Mazandrani buffalo breeds, population differentiation 

index, signatures of selection. 
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