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 چکيده

 صورت بههای انتخاب و شناسایی مناطقی از ژنگان که در طی سالیان متمادی ک سازوکارهای انتخاب در کل ژنگان )ژنوم(، ما را در درنشانه

هدف این تحقیق شناسایی نقاطی از ژنگان در گوسفندان زل و بلوچی بود که در طی کنند. اند، راهنمایی میطبیعی و یا مصنوعی انتخاب شده

های آرایه(، با استفاده از رأس 44( و زل )رأس 36گوسفند بلوچی ) رأس 143 اند.مصنوعی یا طبیعی انتخاب شده صورت بههای مختلف سال

ویر و  FSTهای انتخاب از آزمون ناارُیب تعیین ژنوتیپ شدند. برای جستجوی نشانه  Illumina ovine SNP50K BeadChipژنگانی

را  Xو  11، 15، 13، 12، 11، 12، 4، 5، 4، 3های کروموزوممنطقۀ ژنگانی روی  14استفاده شد. نتایج  Rافزاری  )تتا( در بستۀ نرمکوکرهام 

بر صفات گسترش نظام  مؤثرهای اطلاعات زیستی )بیوانفورماتیکی( نشان داد که برخی از این مناطق ژنگانی با ژن وتحلیلتجزیه شناسایی کرد.

های مثلی مانند ژنساز )متابولیسم( قند و انرژی و تولید و ختای، سو شناختی )سیتولوژی( یاخته بندی )اسکلتی( و دم، ایمنی و یاخته استخوان

RPS6KA3 ،HOXB9 ،ESPL1 ،AAAS ،FNDC3A تواند شده می ییشناساهای ژنگانی همپوشانی دارند. نتایج این تحقیق و جایگاه

بۀ زل و در پی آن شناسایی مناطق ژنگانی دار بلوچی و بدون دننقش مهمی در رابطه با بررسی تأثیر انتخاب در تمایز جمعیتی دو نژاد دنبه

 مرتبط با صفات متمایزکنندۀ این دو نژاد داشته باشد.
 

.، گوسفند بلوچی، گوسفند زلنامزدهای انتخاب مثبت، روش ویر و کوکرهام، ژن های کليدی:واژه
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ABSTRACT 
Selective signatures in whole genome can help us to understand the mechanisms of selection and to identify the 

genomic regions that have been under natural or artificial selection during long years. The objective of this study was 

to identify the genomic regions that have been under artificial and natural selection in Baluchi and Zel sheep breeds. 

143 sheep from Baluchi (N=96) and Zel breeds (N=47) have been genotyped using the Illumina ovine SNP50 

BeadChip. Unbiased method of Weir and Cockerham’s FST (Theta) was used to detect the selection signatures in the 

R package. The results revealed seventeen genomic regions on 3, 4, 5, 7, 10, 11, 12, 13, 15, 18 and X chromosomes. 

Bioinformatics analysis demonstrated that some of these genomic regions overlapped with reported genes included in 

the development of the skeletal system and tail, cytology cells, immune system, sugar and energy metabolism and 

reproduction traits such as RPS6KA3, HOXB9, ESPL1, AAAS, FNDC3A genes. The results of the present study and 

the identified genomic regions can play an important role in study of the effect of the selection on population 

differentiation in two Baluchi fat-tailed and Zel thin-tailed breeds and subsequently, would direct us to identify the 

genomic regions associated with traits differentiate these breeds.  

 
Keywords: Baluchi sheep, Candidate genes, Positive selection, unbiased method of Weir and Cockerham’s FST, Zel 

sheep. 
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 مقدمه

در  یاهل یهادام نخستینیکی از  عنوان بهگوسفند 

 یعراق و ایران امروز ۀدر ناحی پیشسال  3333حدود 

(Zeder, 1999برای تولید گوشت اهل )شد ی (Chessa 

et al., 2009یشدن تاکنون، نژادها ی(. از زمان اهل 

های هدف انتخاب جهانمختلف گوسفند در سراسر 

ها با اند که این انتخابرفتهقرار گ یو مصنوع یطبیع

همراه است  (ژنومژنگان )هایی در سطح ایجاد نشانه

(Randhawa et al., 2014 Amaral et al., 2011; .)

دهند های طبیعی و مصنوعی هنگامی رخ میانتخاب

که افراد با ژنوتیپ خاص ظرفیت متفاوتی را برای 

 Aquadro et)کنند مخزن ژنی نسل آینده ایجاد می

al., 2001) با توجه به اینکه افرادی که شایستگی .

ند در تشکیل نسل بعد مشارکت بیشتری داربیشتری 

ها آن ۀیافت جهش (آللهمردیف ژنی )کنند، فراوانی می

 سرعت بهنیز بسته به سهم آن در افزایش شایستگی 

به افزایش خواهد کرد، در چنین مواقعی انتخاب  آغاز

هایی با جهش سودخابی که به دهد. به انتمثبت رخ می

دهند می های مختلف رخمطلوب در جمعیت گذاریاثر

شود. انتخاب مثبت در طی انتخاب مثبت گفته می

شوند. در زمان منجر به تمایز نژادها از همدیگر می

کننده نیز  هایی همچون انتخاب متوازنانتخاب برابر

 ناخالصیشود که منجر به افزایش مطرح می هنگامی

ها شده و در نتیجه تنوع در جمعیت (گوسیتییهتروز)

. (Nielsen, 2005)کنند ها حفظ میرا در بین جمعیت

های از بررسی نشانه آمده دست بهاطلاعات با استفاده از 

که در  ژنگانانتخاب و در نتیجه شناسایی مناطقی از 

متمایز هدف انتخاب مثبت  صورت بهنژادهای گوناگون 

توان اطلاعاتی در مورد مراحل تکامل میند اقرار گرفته

و همچنین  در طی سالیان طولانیهای مختلف گونه

برای صفات  نامزد )کاندیدا(ی ژنگانهای جایگاه

 Lopez) آورد دستبه این نژادها ةفنوتیپی متمایزکنند

et al., 2015راهتوان از یهای انتخاب را م(. نشانه 

 تعادل عدم و کاهش ی ژنیهاهمردیفتغییر فراوانی 

 ,.Zhu et al) کرد ییشناسا ی(لینکاژپیوستگی )

 ییجغرافیا یهاها در مکانجمعیت که یهنگام(. 2015

گیرند، یقرار م یمتفاوت انتخاب یشارهاف مختلف تحت

 که یدرحال کنند، یتغییر مژنی  همردیفی یها فراوانی

  ها جمعیت دیگردر  ی ژنیها همردیفهمان  یفراوان

این حالت ایجاد  ۀ. نتیجبماندتغییر  ن است بدونممک

است.  یژنگانها در این مناطق تفرق در بین جمعیت

همردیف یک  ینسبت زیاد در فراوانبه بنابراین تفاوت 

ی هابین جمعیتدر  اطراف آن یهاو جایگاه ژنی

از انتخاب مثبت در  یانشانه عنوان بهتواند یم مختلف

 Barreiro et) به شمار آیدطه مربو یژنگان یهاجایگاه

al., 2008).  

های گوسفند بلوچی و زل از جمله جمعیت

گوسفندان ایرانی هستند که در طی سالیان طولانی 

اند. انتخاب طبیعی و مصنوعی قرار گرفته ریتأثتحت 

گوسفندان  یتاز جمعدرصد  33حدود  یگوسفند بلوچ

ر مناطق د زیادی یکه گستردگ گیردیرا در بر م ییرانا

دارد.  ایران شرقجنوب و از جمله شرق یرانمختلف ا

 توانو  یمبدن مستق ،یقو یبند نژاد استخواناین 

آن در  بالا رفتنداشته و سرعت  یییماراهپ یبرا یکاف

نسبت به  ۀدنبوزن و  یسبک دلیلبه  یمراتع کوهستان

 ,.Mottaghinia et al) ملاحظه است شایان، کوچک

است که  یرانا یبوم ۀدنب یتنها نژاد ب (. گوسفند زل2012

 ی استو وحش یگوسفندان اهل ینحدفاصل ب

(Khaldari, 2014)یشمال یها در دامنهبیشتر نژاد  ین. ا 

به دلیل این حیوان . پراکنده استالبرز  های رشته کوه

وپا و نیز سبک بودن  دست ینسب یو بلند  نداشتن دنبه

و پیمودن  یایدر راهپیم یزیاد یتوانای بدن،وزن 

  (.Saadat-Noori, 1987) مرتفع دارد یمسیرها

تمایز  یبرای بررس هایی بررسیاخیر  یهادر سال

 Wangصورت گرفته است ) یدر حیوانات اهل یجمعیت

et al., 2015; Wei et al., 2015 .)پژوهشی  در

Moradi et al. (2012)  بر صفت  مؤثر ژنگانیمناطق

 یگوسفند ایرانی زل و لر را در دو نژاد یچرب ةذخیر

 یژنگان ۀمنطقها هفت کردند. آن یبررس یبختیار

 را نژاددو این بین  یبیشترین تمایز ژنتیک یدارا

 های بررسیبا انجام  تیدرنهاند که کرد ییشناسا

های روی کروموزوم ژنگانی ۀدقیق، سه منطق ییابمکان

این  یبرا نامزد ژنگانیمناطق  عنوان بهرا  Xو  4، 1

توارث صفت  ةدر ارتباط با نحوصفت گزارش کردند. 

متفاوتی وجود دارد.  یها گزارشدنبه در این نژادها نیز 

های بدون تحقیقات نشان داد زمانی که قوچبرخی از 
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های دار تلاقی داده شوند، بره های دنبهدنبه با میش

 ;Unal et al., 2006شوند )بدون دنبه می شده زاده

Marai et al., 2009 این در حالی است که برخی از )

نیز گزارش  Khaldari et al. (2007)ن همچون امحقق

های نیم اند که حاصل تلاقی این نژادها ایجاد برهکرده

یک توارث  ةدهندنشان ها گزارشدنبه خواهد بود. این 

غالبیت یا افزایشی در این صفت است،  تأثیرساده با 

این صفت مطرح شده ژنی نیز برای چندتوارث  ۀفرضی

وراثت  ةهرحال نحوبه(. Cavanagh et al., 2003)است 

کامل شناخته نشده است.  طور بهاین صفت هنوز 

مقایسۀ نژادهایی مانند بلوچی که بالاترین فراوانی در بین 

دنبۀ  نژادهای ایرانی را دارد و نژاد زل که تنها نژاد بی

صادی اهمیت تواند از دیدگاه علمی و اقت، میاستکشور 

زیادی داشته باشد. بنابراین هدف از انجام این تحقیق، 

های طبیعی و  شناسایی مناطق در معرض انتخاب

مصنوعی در دو نژاد شاخص ایرانی زل و بلوچی است که 

جایگاه  15333با استفاده از کاوش ژنگان برای حدود 

 انجام خواهد شد.  SNPنشانگری 

 

 هامواد و روش

 یثبت شجره و رکوردگیر نظامه تحت ک یهایاز گله

گیری شد. نژاد کشور قرار داشتند، نمونه  مرکز اصلاح

که حیوانات  شددو عامل توجه  به در انتخاب حیوانات

خویشاوندی را با  ۀشده کمترین رابط گیرینمونه

های دیگر نمونه سوییکدیگر داشته باشند و از 

 موردنظرنژاد ای از تنوع شده بتوانند نماینده آوریگرد

(. به این منظور Moradi et al., 2012باشند )

شجره در مرکز  یدارا یهاهای نژاد بلوچی از گله نمونه

( وابسته به آباد عباساصلاح نژاد شمال شرق کشور )

 یاستان خراسان رضو یسازمان جهاد کشاورز

(Gholizadeh et al., 2014و نمونه ) های نژاد زل از

مرکز اصلاح نژاد در استان  تحت پوشش یها گله

آوری شدند. گرد( Moradi et al., 2012مازندران )

نمونه  39نمونه از گوسفندان نژاد زل و  74 درمجموع

تعیین ژنوتیپ شدند.  یاز گوسفندان نژاد بلوچ

استخراج  ۀبا استفاده از روش بهین DNAاستخراج 

( از خون کامل انجام شد. Helms, 1990نمکی )

گروه  یدر بخش مولکول یگوسفند بلوچ یها نمونه

 یها دانشگاه اوپسالا )سوئد( و نمونه یعلوم پزشک

 Invermayیکس و تولیدمثل ژنومگوسفند زل در مرکز 

در کشور نیوزلند تعیین ژنوتیپ شدند. تعیین ژنوتیپ 

 Beadchipهای در هر دو نژاد با استفاده از آرایه

SNP50K Ovine (پروتکل) امۀن کارگیری شیوه و با به 

( www.illumina.comاستاندارد شرکت ایلومینا )

ی ژنگان ۀنقش بررسینشانگرها در دو  همۀانجام شد لذا 

ند. پس از تعیین ژنوتیپ برای اطمینان اشتیکسانی د

 وتحلیل تجزیهدر  دست آمده بههای از کیفیت داده

 یها، مراحل مختلف کنترل کیفیت روی دادهیینها

درصد  1حیوانات با بیش از  در آغازد. اولیه اعمال ش

کنار گذاشته  یبعد یها تجزیهاز  رفته ازدستژنوتیپ 

 یحیوانات دارا درمجموعکه  ییهاSNP گاه آنشدند. 

 2( کمتر از MAF) همردیفی ژنی یفراوان کمترین

آن  یها که برا )درصدی از نمونه Call rateدرصد و 

درصد  31 اند( کمتر ازنشانگر تعیین ژنوتیپ شده

 یهاSNPبودند، حذف شدند. در نهایت برای 

 یاز نژادها هرکدامکه در  ییهاآن ةماند باقی

 عنوان بهند اشتواینبرگ ند-یتعادل هارد یموردبررس

( Teo et al., 2007تعیین ژنوتیپ ) یاز خطا یمعیار

 53 -9کنار گذاشته شدند. به این منظور سطح احتمال

به فاده از تصحیح بنفرونی در نظر گرفته شد که با است

 Plink افزار نرموتحلیل این بخش با  یهتجزآمد.  دست

(. برای داشتن Purcell et al., 2007صورت گرفت )

ینۀ ساختار جمعیتی نژادهای درزمدیدگاهی کلی 

ی و شناسایی حیواناتی که بیرون از گروه نژادی موردبررس

 Principalی اصلی )ها مؤلفهاند، تجزیۀ خود قرار گرفته

Component Analysis در محیط )R  .انجام شد 

های آماری مبتنی بر تمایز  ترین آزمون مهم

های است که به شناسایی جایگاه FST ةآمار ،جمعیتی

متمایز تحت انتخاب مثبت که برای صفات اقتصادی 

 MacEachern etپردازند )ای دارند، میاهمیت ویژه

al., 2009; Akey et al., 2002) .یبررسی الگو برای 

 FST ةاین دو نژاد، آمار ژنگانانتخاب مثبت در سطح 

 & Weirدر هر جایگاه با استفاده از روش نااُریب تتا )

Cockerham, 1984 افزار نرم( در محیط R  محاسبه

ای نااُریب تتا نسبت به روش پایه FST. مزیت روش شد

FST ( که توسط رایت ارائه شدBonhomme et al., 
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(، این است که در روش نااُریب تتا ناهمگنی 2010

 ییک روش ارزیاب FSTد. شوها لحاظ میجمعیت ةانداز

 یژنتیک یچندشکل یهاداده ۀبر پای یتفرق جمعیت

این  وتحلیل یهتجزاز  آمده دست به یها. ارزشاست

)تفاوت  5)بدون تفاوت( تا  3توانند بین یآماره م

متفاوتی  دیف ژنیهمرکامل، که هر جمعیت برای 

، با توجه به اینکه هرحال بهاند( متغیر باشند. ثابت شده

 به دستاین روش یک برآوردگر نااُریب است احتمال 

 ,.Akey et alنیز وجود دارد ) یمنف یهاآوردن ارزش

انتخاب در سطح  هایبهتر نشانه ییشناسا ی(. برا2002

از  SNPهر  یدر نظر گرفتن ارزش عدد یجا به ژنگان

مجاور با  یهاSNP یتتا یعدد یهامیانگین ارزش

استفاده شد.  Win5عنوان ارزش  تحت SNP 1طول 

که  ژنگاناز  یدرصد از مناطق 5/3در این تحقیق تنها 

داشتند  ییمجاور ارزش بالا ینشانگرها ۀهم آندر 

و تعیین شدند  ییانتخاب شناسا یهانشانه عنوان به

(Moradi et al., 2012; Wang et al., 2015; Wei et 

al., 2015ژنگانیتعیین موقعیت  ی(. برا SNP ها در

 OAR true chromosomes ver.3.1از  ژنگانسطح 

 ییشناسا منظور بهاسترالیا استفاده شد.  CSIROمرکز 

کیلو  133، ژنگان یانتخاب یهامرتبط با بخش یهاژن

مرتبط  یو پایان توال آغازاز نقاط  پیش و پسجفت باز 

 Biomart یپایگاه اطلاعات ۀوسیل به یبا مناطق انتخاب

(http://asia.ensembl.org/biomart/martview،)

Genecards (http://www.genecards.org)  و

UniProtKB Gene. 

(http://www.uniprot.org/help/gene_name.) . 

ارتباط متقابل  بینی یشپشد. همچنین برای  یبررس

 راست نسخه ر مناطقشده د های شناساییژن

 یبا استفاده از جستجوگاو  ژنگانروی  (اورتولوگوس)

BLAT یگاهدر پا GBrowse (http://gbrowse-

ext.bioinformatics.csiro.au/gb2/gbrowse/oarv3/) 

گاو  راست نسخۀنهایی مناطق  ۀد. در مرحلششناسایی 

برای  STRING (http://string-db.org)در پایگاه 

 . شدژنی کاوش  ۀترسیم شبک
 

 نتايج و بحث

 74737ها، در نهایت پس از مراحل ویرایش داده

نمونه نژاد  71حیوان ) 535مربوط به  SNPنشانگر 

های  وتحلیل تجزیهنمونه نژاد بلوچی( برای  39زل، 

ها در بعدی انتخاب شدند. مراحل مختلف ویرایش داده

 نشان داده شده است. 5جدول 

 
 ل کنترل کیفیت در گوسفند نژاد بلوچی و زل. توصیف مراح5جدول 

Table 1. Discription of the quality control steps in Zel-Baluchi sheep breeds 
Quality control in Zel- Baluchi data set  

Number of Animals 143 (96 Baluchi sample and 47 Zel sample) 
Excluding Animals with 95% Call rate 12 (10 Baluchi sample and 2 Zel sample) 
Remaining Animals 131 (86 Baluchi sample and 45 Zel sample) 
Number of SNPs 51103 
Excluding SNPs ≤2% MAF over all animals 2730 
Excluding SNPs ≤95% Call rate over all animals 902 
Excluding SNPs with deviation from HW (<0.000001) 37 (15 Baluchi sample and 22 Zel sample) 
Remaining SNPs 47434 

 

تفاوت داشت ی ها با یکدیگر کمSNPبین  ۀفاصل

بود. در این  kb 93 ژنگانها در سراسر میانگین آن یول

تحقیق، ساختار جمعیتی نژادهای گوسفند بلوچی و 

رفتن حیوانات قرار گ ةزل بررسی شد. برای بررسی نحو

با استفاده از  PCA وتحلیل تجزیههای نژادی، در گروه

 یازموردن ةداد عنوان بهها اطلاعات تعیین ژنوتیپ نمونه

 3به ترتیب  PC2و  PC1که . نتایج نشان داد شدانجام 

درصد از کل واریانس را به خود اختصاص  7/2درصد و 

ؤلفه در دهند و این دو نژاد با استفاده از این دو ممی

ای گیرند و در هیچ نقطهقرار می ای جداگانههای گروه

های  (. در تحقیقات روی گونه5همپوشانی ندارند )شکل

با مقدار  PC2و   PC1پایۀ ی برهمساندیگر نیز نتایج 

عددی واریانس نزدیک به این تحقیق گزارش شده 

 ;Barendse et al., 2009; Kijas et al., 2012است )

Wang et al., 2015 .) 

ی ژنگانبهتر مناطق  ییدر این تحقیق، برای شناسا

منهتن  (گرافنگارة ) ژنگانتحت انتخاب در کل 

که ارزش  ژنگانهایی از . در این گراف بخششدترسیم 
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FST  تمایز نژادهای بلوچی و  ةدهند ند، نشانداربالایی

ند هستی در اثر انتخاب مثبت ژنگانزل در آن مناطق 

های طبیعی و مصنوعی در طی انتخاب به دنبالکه 

به وجود  موردنظرهای های مختلف برای جایگاهنسل

نشان داد که در چندین  آمده دست بهآمده است. نتایج 

 ییبالا یمجاور تفرق جمعیت یهاSNP ژنگانیمنطقه 

 ژنگانی ۀمنطق 54، یبلوچ-زل یند، که در نژادهااشتد

)دو منطقه(،  1)دو منطقه(،  7، 3 یهاروی کروموزوم

 53، 51، 53، 52، 55)دو منطقه(،  53)دو منطقه(،  4

 57/3تتا بالاتر از  باارزش)دو منطقه(  X)دو منطقه( و 

در مقایسه  57/3تتا  یها(. ارزش2شد )شکل یشناسای

تتا قرار  یهاکل ارزش 3/33در صدک  یبلوچ -زل

 دار بودند. یو بسیار معن داشت

ی که تحت انتخاب هایدر این بخش برخی از ژن

های چندی در نواحی شوند. ژنمثبت بودند بحث می

نامزدهای تحت  عنوان بهتوانند ژنگانی شناسایی شده می

دار انتخاب مثبت مطرح باشند. در این بررسی نژاد دنبه

ۀ زل را بررسی کردیم که نواحی بدون دنببلوچی و 

 با بررسی همسانی Xو  4، 1های ژنگانی روی کروموزوم

که در نژادهای لری بختیاری و زل شناسایی شد 

(Moradi et al., 2012 .تا حدودی همخوانی دارد )

ژنی ها گویای این است که توارث چندبنابراین یافته

ذخیرة چربی وابسته به جنس نیست. در کل بررسی همۀ 

مناطق ژنگانی تحت انتخاب با استفاده از پایگاه اطلاعاتی 

Biomart ،UniProtKB Gene  وGeneCards  نشان داد

 بندی استخوان نظام ۀصفات توسعکه همۀ این مناطق با 

 ،ای یاخته شناسی یاخته یمنی،ا سامانۀ یدمثل،و دم، تول

ی مرتبط هستند و قند و انرژ )متابولیسم( وساز سوخت

های هایی که درون یا نزدیک این جایگاه فهرست ژن

ئه شده است. ارا 2کروموزومی قرار دارند در جدول 

های انتخاب نشانه عنوان بهها در این بررسی شماری از ژن

های پیشین همخوانی داشت  اند، با بررسیگزارش شده

(Moradi et al., 2012; Wang et al., 2015; Wei et al., 

2015; Zhao et al., 2016.) 

یرباز حیواناتی که توان تولیدمثلی دانتخاب مثبت از 

یی نسبت به همنوعان خود دارند را در یا نرخ بقای بالا

بر صفات  مؤثرهای دهد و ژنتولید نسل آینده شرکت می

های جدید ضروری تولیدمثلی برای ظهور و تکامل گونه

های پیشین  (. بررسیMorgan et al., 2010هستند )

 AAAS ،RARG ،FNDC3Aهای دهد که ژننشان می

 که در این تحقیق به ترتیب روی SYCP2و 

های انتخاب  نشانه عنوان به 53و  53، 3های  کروموزوم

هستند  مؤثراند بر صفات تولیدمثلی شناسایی شده

(Zheng et al., 2009; Vaysse et al., 2011; Gely- 

Pernot et al., 2012.)  ژنRPS6KA3 در ناحیۀ ژنگانی ،

در   X( روی کروموزوم54174435 -54957224)

بندی و نظام  م استخوانسامانۀ ایمنی، گسترش نظا

 . (GeneCardsعصبی مرکزی نقش دارد )

 

 
 کل ژنگان. SNPهای ( با استفاده از دادهPCAی اصلی )ها مؤلفهوتحلیل  بندی حیوانات بر پایۀ تجزیه. خوشه5شکل 

Figure 1. Animal clusters based on principal component analysis (PCA) using whole genome SNP data. 



 5331پاییز ، 3 ة، شمار74 ةایران، دورعلوم دامی  337

 

 
Postion in Genome 

ها روی و ارزش تتا آن  X ها روی محورSNPبلوچی: موقعیت ژنگانی  -تتا در سطح ژنگان نژاد زل Win5 های. توزیع ارزش2شکل 

 است. Xهای اوتوزوم و صدک کروموزوم 3/33دهندة شده نشان نمایش داده شده است. خط ترسیم Yمحور 
Figure 2. Distribution of windowed theta values for Zel versus Baluchi breeds by chromosome: SNP position in the 

genome is shown on the X-axis, and win5 theta values are plotted on the Y-axis. The values above the line are in the 

99.99 percentile of autosomal and chromosome X SNPs. 

 

 ۀکه در این تحقیق با منطق HOX ةخانواد هایژن

در همپوشانی دارند  55تحت انتخاب روی کروموزوم 

 شناختی )مورفولوژی( کنترل و گسترش جنین، ریخت

 -بندی )الگودهی در امتداد محور قدامی استخوان

نقش  ی درونیها اندامتارهای عصبی و (، ساخخلفی

داران نقش  مهره. این گروه ژنی در (GeneCardsدارند )

ند و ما را در درک تنظیم و کنکلیدی بازی می

 ها و سامانۀ عصبیاندام گسترشعملکرد و  چگونگی

. ژن (Van den Akker et al., 2001دهد )ی مییار

HOXB13 ی ژنگان ۀدر ناحی 55، روی کروموزوم

( به شدت در میان 34333333-34334235)

و جنین داران حفظ شده و برای رشد و نم مهره

است. بیان این ژن با  داران ضروری مهره

گیری لولۀ پویا در ارتباط با شکل های پذیریتغییر

ژن  ۀ( و دم نقش دارد. نقش ثانویSNT) ثانویۀ عصبی

گسترش پوست جنین و بازسازی پوست  موردنظر

نیز  HOXB9ژن  (.Economides et al., 2003) است

 -34751173ی )ژنگان ۀدر ناحی 55روی کروموزوم 

در توسعۀ بافت پستانی پس از بارداری،  (34752221

ستون فقرات و استخوان  بندی محوری تکامل استخوان

. جهش در (Shrestha et al., 2012است ) مؤثربازو 

و  غدة پستانی پس از بارداری 5این ژن سبب نمو کم
                                                                               
1. Hypoplasia 

. همچنین افزایش بیان این ژن شودسرطان پستان می

 شودپروستات و ریه منجر می خون،نیز به سرطان 

(Chen and Capecchi, 1999این خانوادة ژنی .)  در

 ,.Kijas et al) جهاننژاد گوسفند در سراسر  47

آسیا و آفریقا  ( و نیز گوسفندان جنوب غربی2012

(Fariello et al., 2014.تحت انتخاب بوده است ) 

ایمنی ممکن  سامانۀانتخاب قوی برای عملکرد 

 های عاملپس از قرار گرفتن حیوانات در معرض است 

جدید هنگام تغییر در مدیریت پرورشی  زای یماریب

 Rameyگیری نژاد رخ دهد )اهلی شدن و شکل برای

et al., 2013 .)هایژن IL-3 ی ژنگان ۀدر ناحی

ی ژنگان ۀدر ناحی CSF2و ( 53343273-53345714)

در  1کروموزوم  یرو( 53313511-53319577)

 یت، قادر به حماIL-3هستند.  مؤثربدن  یمنیا امانۀس

 هاییاختهاز انواع  ای گسترده یفاز گسترش ط

مانند رشد  یاخته هاییتاست و در انواع فعال ساز خون

 یزنقش دارد و ن ای یاختهو مرگ  یز، تمایاخته

عملکرد  و یزتما ید،، در کنترل تولCSF2 یتوکینسا

نقش  (ماکروفاژهاخوار ) بزرگ بیگانهو  هایتگرانولوس

 (.Genecardsدارد )

که جزو  SLC ژنی ةاز خانواد SLC5A12 هایژن

های انتخاب نشانه عنوان بههستند  های غشاییپروتئین

 -11171343ی )ژنگان ۀدر ناحی 51روی کروموزوم 

 ونقل حملاند که در ( قرار گرفته11133339
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ها، مختلف )گلوکز، الکترولیت های مولکول

آمینه و ...( در سراسر ، اسیدهای عصبیدهنده تقالان

. افزون (Lim et al., 2012) نقش دارند ای غشاء یاخته

باط این خانوادة ژنی ارت های دیگری بر این در بررسی

نیز گزارش  های گوارشیو آنزیم های تنظیمی با عامل

 . (Fredriksson et al., 2008شده است )

 عنوان به ن بررسیهای مهم دیگری که در ای ژن

 هایاز ژن اند عبارتشدند  های انتخاب شناسایینشانه

ESPL1  ،SYCP2 ،U6 ،5S_rRNA  که به ترتیب

در و  هستند 53و  53، 3های روی کروموزوم

نقش دارند  ای شناختی )سیتولوژی( یاخته یاخته

(GeneCards.) انرژی یک نقش اساسی  وساز سوخت

های افراطی بازی ها در محیطگونه سازگاریدر 

های درگیر در SNPکند. شواهد نشان داد که  می

های اولیه با متغیرهای آب و متابولیت وساز سوخت

(. Hancock et al., 2011هوایی در ارتباط هستند )

بدن  ةگوسفند از جمله انداز شناختی ریختتنوع 

 برابردار در  )بزرگ در مقابل کوچک( و شکل )دنبه

 یوهوا آبانرژی در  وساز سوختول بدون دنبه( از اص

 CAV1(. ژن Lv et al., 2014کند ) مختلف پیروی می

 روی (15439333-15323435ی )ژنگان ۀدر منطق

از  یاختهمکملی در  های، دارای نقش7کروموزوم 

و  5بندآوری له پاسخ یاخته به گرسنگی، خونجم

و  ربی، شیردهیچ سازی کلسترول، ذخیره ونقل حمل

 GeneCards; UniProtKBها است )انپست گسترش

Geneهای(. ژن PPP1R3D ی ژنگان ۀدر ناحی

و نیز 53( روی کروموزوم 11322413 -11323912)

AAAS 533373732ی )ژنگان ۀدر ناحی-

، در تنظیم 3( روی کروموزوم 533331139

و  (بیوسنتز) ساخت زیست یندآ، فروساز سوخت

ارند گلیکوژن نقش د (کاتابولیسمسوزی ) زیست

(UniProtKB Gene ژن .)C12orf10  وEDN3  روی

 -533313373ی )ژنگان ۀدر ناحی 3کروموزوم

( در 19333173 -19752243) 53( و 533373339

ملانوسیت در رنگدانه  گسترشتشکیل اعصاب روده و 

هدف  HapMap ةنقش دارد، در گوسفندان پروژ

روی  ACANانتخاب قرار گرفته بود و همچنین ژن 

-53193323ی )ژنگان ۀدر منطق 53زوم کرومو

اختار غضروف و گسترش ( نیز که در س53123323

است در ساختار غضروف و  مؤثربندی  نظام استخوان

 ,.Fariello et alعملکرد مفاصل نقش حیاتی دارد )

هم  HapMapهای اجدادی پروژة (. در جمعیت2014

قد انتخاب مثبت شده بود و محققان دریافتند این ژن با 

(. نتایج Weedon et al., 2011انسان در ارتباط است )

های  بینی کرد که ژن آمده از شبکۀ ژنی پیش دست به

 با صفات یادشده در ارتباط هستند.  آمده دست به

 
 یبلوچ -زل یمرتبط با مناطق تحت انتخاب در نژادها ةشد ییشناسا هایژن .2جدول

Table 2. The identified genes under selection in Zel-Baluchi breeds 
Gene name Distance (kb) Signal position Chromosome- Region 

AAAS- C12orf10- ESPL1-RARG-MFSD5- ITGB7- ZNF740 Within 3:133025037-133174034 3 
CAV1 434 4:52255059 4-1 
CHN2 Within 4:66633330-66785393 4-2 
IL-3 
CSF2 

13 
28 

5:19986771-20057438 5-1 

SPRY4- IT1_1 Within 5:50703989-50759855 5-2 
SCG5 138 7:26823904-26870173 7-1 
PTGDR 54 7:42133836-42202240 7-2 
FNDC3A 233 10:19386149-19390547 10-1 
DOCK9 Within 10: 75220878-75411431 10-2 
HOXB13 

HOXB9 
419 

494 
11:36917331 11 

LRRC38 Within 12:52079989-52281445 12 
FAM217B- PPP1R3D- CDH26- SYCP2 

EDN3 
Within 

418 
13:55866953-55970160 13 

SLC5A12 434 15:55980323-55988510 15 
ACAN- 5S_rRNA- U6 Within 18:19342316-19544332 18-1 
LRFN5 411 18:50843879-50931502 18-2 
CTPS2- S100G- SYAP1 Within X:13916151-14196713 X-1 

RPS6KA3 153 X:17767983 X-2 
 
1. Hemostasis 
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 گيرینتيجه

های انتخاب در دو نژاد گوسفند در این تحقیق نشانه

 50Kهای ژنگانی ایرانی بلوچی و زل، با استفاده از آرایه

منطقۀ ژنگانی را  54آمدة  دست بررسی شد. نتایج به

متمایز هدف  صورت بهد نشان داد که در این دو نژا

اند. های مثبت طبیعی یا مصنوعی قرار گرفتهانتخاب

هایی که تاکنون در این مناطق گزارش بررسی ژن

بر  مؤثراند، تا حدودی همۀ این مناطق با صفات شده

های اولیه )قند و انرژی(،  وساز متابولیت سوخت

ای، سامانۀ ایمنی و  شناختی یاخته تولیدمثل، یاخته

بندی و دم همپوشانی دارند.  ش نظام استخوانگستر

 توانند نقش های ژنگانی میشناسایی این جایگاه

مهمی در تحقیقات بعدی برای شناسایی مناطق 

ژنگانی مرتبط با صفات متمایزکنندة این دو نژاد 

های زیستی شاخص کشور و درک بهتر سازوکار

کننده در سازگاری تکاملی این دو نژاد به مشارکت

اند، ای که با آن سازگار شده شرایط آب و هوایی ویژه

 داشته باشد. 
 

 سپاسگزاری

آباد مشهد برای  نژاد کشور و عباس همکاری مرکز اصلاح از

های حمایت و همچنین ازدر اختیار گذاشتن حیوانات 

نژاد کشور، مؤسسۀ تحقیقات علوم دامی  مالی مرکز اصلاح

لاشۀ یت کمیت و کیفکشور، قطب علمی بهبود 

دانشگاه تهران، مؤسسۀ مبارک اندیش، گوسفندان بومی 

نیوزلند و صندوق حمایت  AgResearchمرکز تحقیقاتی 
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