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 چکیده

 و پویش( GS))ژنومیک(  ژنومیکهای انتخاب  اطلاعات سودمندی برای بررسیهای مختلف  در جمعیت عدم تعادل پیوستگیشناخت الگوی 
بین نشانگر و جایگاه صفت  عدم تعادل پیوستگیپایداری  فازبررسی  طریقژنتیکی صفات از  و شناخت معماری (GWAS)ژنوم یا  ژنوم

بختیاری و زل( است. -سفندان بومی ایران )بلوچی، لریدر سه نژاد از گو عدم تعادل پیوستگیکند. هدف از این پژوهش بررسی  کمی فراهم می
گیری به عمل آمد و با استفاده از  نمونه زل( خون 45و  نمونه لری بختیاری 45نمونه بلوچی،  96)شامل  نمونه گوسفند 186بدین منظور از 

rر هر نژاد با استفاده از آماره د عدم تعادل پیوستگیشرکت ایلومینا تعیین ژنوتیپ و آنگاه  Ovine 50K SNPChipهای آرایه
گیری  اندازه 2

، 392/1±323/1ترتیب  در نژاد بلوچی، لری بختیاری و زل به Kb11های کمتر از  در فاصله LDشد. بنابر نتایج این بررسی، بیشترین میانگین 
 21و  9در نژاد بلوچی،  25و  24های  کروموزوم های اتوزوم هر نژاد، کروموزوم در LDبرآورد شد. بررسی 341/1±316/1و  318/1±361/1

rدر نژاد زل بیشترین میانگین  24و  23در نژاد لری بختیاری و 
بین نژادهای مختلف،  عدم تعادل پیوستگیرا داشتند. بررسی همبستگی  2

مشترک بین این نژادها باشد. هر را بین نژادهای زل و لری بختیاری نشان داد که احتمال دارد ناشی از وجود نیاکان  LDپایداری فاز بیشترین 
های ارتباطی مورد نیاز است. نتایج این بررسی مشخص کرد برای به دست آمدن  تری در بررسی بالاتر باشد تراکم نشانگری پایین LDچه میزان 

و  ژنومیکاب های انتخ برطرف شده باشد( در بررسی ژنومیکانتخاب  صحتهای مؤثر بر  درصدی )با فرض اینکه دیگر عامل 85 صحت
GWAS 50هایی با تراکم نشانگری بالاتر از  به آرایهK .نیاز خواهد بود 

 
 .عدم تعادل پیوستگیبختیاری، زل، بلوچی،  -لری، ژنومیک، پویش ژنومیکانتخاب  های کلیدی: واژه
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ABSTRACT 
Understanding the pattern of linkage disequilibrium (LD) in different populations provides useful information for genomic 
selection (GS), genome wide association studies (GWAS) and identification of genetic architecture of traits by estimating 
the persistence of LD phase between markers and quantitative trait loci (QTL). The aim of this research was to estimate of 
the extent of LD in three Iranian native sheep breeds. Therefore, 186 blood samples were taken from three sheep breeds (96 
Baluchi, 45 lori-Bakhtiari and 45 Zel) and genotyped by Illumina ovine 50K SNPChip, then linkage disequilibrium in any 
breed were measured using r2. The results showed that the highest average values of r2 at inter marker distance of less than 
10Kb were 0.392 ± 0.323, 0.360±0.308 and 0.340±0.306 in Baluchi, Lori-Bakhtiari and Zel, respectively. The highest 
average values of r2 in autosome chromosomes of each breed were obtained for chromosome 24 and 25 in Baluchi, 9 and 21 
in Lori-Bakhtiari and 23 and 24 in Zel. The amount of LD reduced with increasing the distance between markers, the extent 
of LD was less than 0.1 at inter marker distances greater than 100Kb. The comparison of correlation coefficients LD 
between different breeds showed a strong persistence of LD phase between Zel and Lori-Bakhtiari breeds which is probably 
due to recent common ancestors between these two breeds.  Generally, with increase amount of LD means that lower 
marker density in association studies will be required. The results of this study showed to achieve genomic prediction 
accuracy of 85%  (assuming there is no other accuracy limiting factor) and robust GWAS results, the density of markers 
must be higher than 50K SNPChip. 
 
Keywords: Blochi, Genomic selection (GS), Genome Wide Association Studies (GWAS), Linkage disequilibrium, 
Lori-Bakhtiars, Zel. 
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 مقدمه

DNAیابی  های توالی توسعۀ فناوری
و دستیابی به  1

اطلاعات صدها هزار جایگاه نشانگر تک نوکلئوتیدی 

(SNP)1  و شناسایی مناطق  ژنومامکان ارزیابی کل

یا  ژنومیکمرتبط با صفات کمی و انتخاب  ژنومیک

های  جای استفاده از برنامۀ ارزیابی به را 9(GS) ژنومیک

فراهم آورده است و از این راه باعث اصلاح نژاد سنتی 

های جوان و تسریع در  انتخاب در دام صحتافزایش 

در ارزیابی بهبود ژنتیکی حیوانات اهلی شده است. 

 ژنوماثر همۀ نشانگرهای ژنتیکی در سراسر  ژنومیک

در این حالت فرض  شوند.طور همزمان برآورد می به

QTLشود که هر  می
نگر در کم باید با یک نشا دست 8

 Meuwissen et) باشد 5(LD) عدم تعادل پیوستگی

al., 2001). عنوان ارتباط غیر  به عدم تعادل پیوستگی

های مختلف درون یک های جایگاهتصادفی میان آلل

عمومی ناشی از  طور شود که بهجمعیت تعریف می

 Khatkar et)است های ژنی ارتباط فیزیکی بین جایگاه

al., 2008.) بین نشانگرها و  دل پیوستگیعدم تعا

QTLها در برآورد اثر نشانگری جمعیت مرجع در 

شود.  برآورد ارزش اصلاحی جمعیت تأیید استفاده می

تحت تأثیر  ژنومیکانتخاب  صحتبه همین دلیل 

بین  عدم تعادل پیوستگی فازمیزان و پایداری 

گیرد. هرچه این  نشانگرها و جایگاه صفت کمی قرار می

بیشتر  ژنومیکانتخاب  صحتالاتر باشد پایداری ب

عدم  ژنومیکهای بنابراین مبنای ارزیابیشود.  می

 (. Meuwissen et al., 2001)است  تعادل پیوستگی

 ژنومدر سطح  عدم تعادل پیوستگیشناخت 

ها و  اطلاعات مهمی در مورد آسان پیدا کردن ژن

های پویش  های مرتبط با صفات کمی در بررسی جهش

، کراسینگ اوراستنباط و توزیع  ،1(GWAS) ژنوم

بررسی تنوع و ساختار جمعیتی و تشخیص مناطق 

فراهم اند را  گرفته که تحت انتخاب قرار ژنومیک

 در LD طورکلی به (.Mokry et al., 2014)کند  می

                                                                               
1. Deoxyribonucleic acid  

2. Single-nucleotide polymorphism 
3. Genomic Selection 

4. Quantitative trait locus  

5. Linkage Disequilibrium 

6. Genome Wide Association Studies(GWAS) 

 نشانگربررسی ارتباط یک  ها آنهایی که هدف  بررسی

ک مکان با ی نشانگرارتباط یک  و دیگرنشانگرهای با 

تحت  عدم تعادل پیوستگیاست کاربرد دارد.  ژنی

های مختلفی از جمله تاریخچه و ساختار  تأثیر عامل

جمعیت مورد بررسی، اندازة جمعیت، نوع و تراکم 

، دقت در 7نشانگری، روش برآورد هاپلوتیپ، نوترکیبی

و استفاده از  واینبرگ -ها، تعادل هاردیSNPویرایش 

 LDو یا هر دو والد در برآورد های مادری  هاپلوتیپ

بررسی  (.Bohmanova et al., 2010)گیرد  قرار می

های حیوانی با روی کار آمدن  در جمعیت LDالگوی 

، ژنومیکهای پویش  ، بررسی(GS) ژنومیکانتخاب 

های بسیار  بررسی تاریخچه و ساختار جمعیتی، از اقدام

الگوی زیادی  آید. بنابراین محققان ضروری به شمار می

را در حیوانات اهلی مختلف  عدم تعادل پیوستگی

(. به دلیل اهمیت Niu et al., 2016اند )بررسی کرده

ی در این ا گستردههای  بررسی عدم تعادل پیوستگی

ی مختلف از جمله انسان ها گونه ژنومارتباط در سطح 

(Skipper et al., 2004; Gabriel et al., 2002 ،) خوک

(Badke et al., 2012; Wang et al., 2013 اسب ،)

(Corbin et al.,2010 سگ ،)(Pfahler & Distl., 

 Fu et، مرغ )(Alhaddad et al., 2013)،گربه (2015

al., 2015; Qanbari et al., 2010; ( بز ،)Brito et al., 

 ;Biegelmeyer et al., 2016( و گاو )2015

Jasielczuk et al., 2016; Karimi et al., 2015; Niu. 

et al.,2016 .عدم تعادل پیوستگی( صورت گرفته است 

rگوسفند اسپانیایی دارای میانگین  ژنومدر سطح 
2 

و در  Kb10های کمتر از  در فاصله 913/0برابر 

-García)بود  011/0برابر  Kb500-100های  فاصله

Gámez et al., 2012) این میزان در  که یدرحال

بوردر لایسستر، مرینو و پول  گوسفندان استرالیایی نژاد

، 43/0ترتیب  به Kb10های کمتر از  در فاصلهدورست 

 ,.Al-Mamun et al)گزارش شده است  44/0و  72/0

(. گوسفند به لحاظ بزرگی جمعیت، تنوع 2015

ژنتیکی و نژادی گسترده در کشور بخش بزرگی از 

از  شود. بنابراین آگاهی ذخایر ژنتیک دامی را شامل می

شرایط مدیریتی  بع ژنتیکی، ارزیابی نژادها درمنا

                                                                               
7. Recomleination 
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 ها به دیگر اقدام ها نسبت ژنتیکی دام و بهبودمختلف 

بالایی در بسیار  اهمیت ،تولیدعملکرد  در جهت بهبود

 یپرور دامپایدار  ۀو برای توسع داردی ور بهرهافزایش 

توسعه  درحالی کشورهاویژه در  بهجهان  در کشورهای

 ,Shrestha & Fahmyبود )هد بسیار اثربخش خوا

در  عدم تعادل پیوستگی(. با توجه به اهمیت 2005

عدم ، هدف از این بررسی الگوی ژنومیکهای  بررسی

گوسفندان بومی ایران  در سه نژاد از تعادل پیوستگی

 خواهد بود.

 

 ها مواد و روش

 31نمونه گوسفند که شامل 141در این بررسی از 

نمونه زل  85ری بختیاری ونمونه ل 85نمونه بلوچی، 

 ( و2014).Gholizadeh et al ترتیب در تحقیق که به

Moradi et al. (2012 تعیین ژنوتیپ شده بودند )

 Ovineهای  ها با استفاده از آرایه استفاده شد. نمونه

50K SNPChip  شرکت ایلومینا تعیین ژنوتیپ شده

صورت  به ژنومیکهای  بود. مراحل ویرایش داده

 Plink افزار  از نرم انه برای هر نژاد  با استفادهجداگ

هایی که در مجموع حیوانات دارای SNPبا حذف 1.9

 1(Call rateو نسبت فراخوانی ) 1(MAFآلل کمیاب )

 Purcell)% بودند صورت پذیرفت 35و  05/0کمتر از 

2007., et al.)  همچنینSNP هایی که به میزان زیاد

ینبرگ انحراف داشتند از وا-( از تعادل هاردی1-10)

 فازبندیهای نهایی کنار گذاشته شدند.  تجزیه

 افزار شده با استفاده از نرم های ژنوتیپی ویرایش داده

Beagle 3.3.2  انجام شد(Browning, 2011)  و ورودی

ایجاد شد  LDگیری  برای اندازه Haploviewافزار  نرم

(Barrett et al., 2005 الگوی .)ستگیعدم تعادل پیو 

و  OAR 3.1در بررسی موردنظر با استفاده از اسمبلی 

rبا استفاده از آمارة 
برای نشانگرهای مجاور هم و بر  2

 محاسبه شد. Mb 10پایۀ رابطۀ زیر در فاصلۀ کمتر از 

𝑟2 =
 𝐹𝑟𝑒𝑞. 𝐴𝐵 ∗ 𝐹𝑟𝑒𝑞. 𝑎𝑏 − 𝐹𝑟𝑒𝑞. 𝐴𝑏 ∗ 𝐹𝑟𝑒𝑞. 𝑎𝐵 2

(𝐹𝑟𝑒𝑞. 𝐴 ∗ 𝐹𝑟𝑒𝑞. 𝑎 ∗ 𝐹𝑟𝑒𝑞. 𝐵 ∗ 𝐹𝑟𝑒𝑞. 𝑏)
 

 
r

عنوان همبستگی ژنتیکی بین دو جایگاه ژنی  به 2

 LDگیری  ( برای اندازه1314توسط هیل و رابرتسون )

                                                                               
1. Minor allele frequency (MAF) 

 با کیفیت دارند. ژنوتیپ رنشانگها که برای آن درصدی از نمونه. 1

های ژنی مختلف تعریف شد. در رابطۀ  ایگاهدر بین ج

ترتیب فراوانی  به Freq.A, Freq.a, Freq.B, Freq.bبالا 

است همچنین  A, a, B, bهای  آللی برای آلل

Freq.AB, Freq.ab, Freq.Ab, Freq.aB ترتیب  به

هستند AB, ab, Ab, aB  های فراوانی هاپلوتیپ

(Ardlie et al., 2002.) ن میزاr
تغییر  1و  0بین  2

 LDحالت های آللی در  که جایگاه کند و هنگامی می

rکامل باشند میزان 
و همبستگی ژنتیکی بین  1برابر  2

r خواهد بود.درصد  100های آللی  این جایگاه
 های2

های مختلف برای اندازة کم  شده در فاصله محاسبه

 ها با استفاده از رابطۀ زیر تصحیح شد. نمونه

𝑟2Corrected =
r2  𝑐𝑜𝑚𝑝𝑢𝑡𝑒𝑑 −

1
𝑛

1 −
1
𝑛

 

 
برابر با شمار هاپلوتیپ موجود در  nدر رابطۀ بالا 

هر نمونه )دو برابر شمار نمونه برای هر جمعیت( در 

 Gouveia et al., 2014; Karimiشود ) مینظر گرفته 

et al., 2015; Nilsen et al., 2014.)  در این بررسی از

پایۀ ماتریس  بر 9(PCA)های اصلی  مؤلفهتجزیۀ 

افزاری  تۀ نرمبا استفاده از بس ژنومیکخویشاوندی 

GeneABEL  در محیطR  برای شناسایی حیوانات

های نژادی استفاده شد و سپس پایداری  خارج گروه

بین نژادهای مختلف با  عدم تعادل پیوستگی فاز

استفاده از ضریب همبستگی پیرسون بنابر رابطۀ زیر 

 دست آمد:  به

R𝑘 ,𝑘 ′ =
 (𝑟𝑖𝑗  𝑘  − 𝑟 𝑘 

− )(𝑟𝑖𝑗  𝑘 ′  − 𝑟 𝑘 ′    
− ) (𝑖 ,𝑗 )∈𝑝

𝑆(𝑘)𝑆(𝑘 ′ )

 
 

از   rij(k)بین  فازهمبستگی  ’Rk,k در این رابطه

 s(k’) وs(k)  ام، ’kجمعیت از  rij(k’)ام و  kجمعیت

 و همچنین  rij(k’)و  rij(k)ترتیب انحراف معیار به

 در نسل j و iبین همۀ نشانگرهای  rijمیانگین  

pام بین جمعیتk  وk’  شود  میدر نظر گرفته(Badke 

., 2012et al.)  روند کاهشLD های  در جمعیت

عدم تعادل ا در نظر گرفتن سطح بهینه مختلف ب

کنندة توان شناسایی جایگاه صفات  تعیین پیوستگی

برای (.  2010et alQanbari ,.کمی خواهد بود )

های  درصد در بررسی 45بالای  صحتدستیابی به 

                                                                               
3. Principal Component Analysis (PCA) 
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 .شود توصیه می 1/0بالاتر از  LD ژنومیکانتخاب 

rسطح بهینه 
ای ه بررسی و در 1/0 ژنومیکدر انتخاب  2

et alMokry ,.شود ) در نظر گرفته می 9/0 ارتباطی

2(. در این پژوهش با بررسی روند کاهش 2014
r  و با

تراکم نشانگری مورد  1/0در نظر گرفتن سطح بهینۀ 

در هر نژاد  ژنومیکهای انتخاب  نیاز برای بررسی

 تعیین شد.

 

 نتایج و بحث

 پییهای ژنوت آمده از کنترل کیفیت داده دست نتایج به

حیوان  31نشانگر برای  51109طورکلی شمار  به

نمونه لری بختیاری با  85نمونه زل و  85بلوچی، 

 Illumina OvineSNP50K Beadchipاستفاده از آرایۀ 

پس از مراحل ویرایش  تعیین ژنوتیپ شده بود.

 81580، 89031در مجموع  ژنومیکهای  داده

وسفند نمونه گ 85ترتیب در  بهSNP نشانگر 81180و

نمونه بلوچی روی  44نمونه لری بختیاری و  85زل، 

های بعدی  های اتوزوم برای انجام تجزیه کروموزوم

(. فراوانی آلل کمیاب از جمله 1انتخاب شدند )جدول 

را  عدم تعادل پیوستگیهایی است که میزان  عامل

دهد میانگین این فراسنجه پس از  تحت تأثیر قرار می

در نژاد  داشتند MAF<05/0حذف نشانگرهایی که 

و  13/0، 14/0ترتیب  بلوچی، زل و لری بختیاری به

ها  که پیش از ویرایش داده دهد درحالی نشان می 13/0

در نژاد زل، لری بختیاری و بلوچی  MAFمیانگین 

 (. 1بود )شکل  15/0و  17/0، 17/0 ترتیب به

 
 بوط به هر نژادهای ژنوتیپی مر . مراحل مختلف کنترل کیفیت داده1جدول

Table 1. Summary of quality control steps on genotyping data of different sheep breeds 

Breeds Excluding  
unknown SNPs MAF≤ 5% SNP Call  

Rate ≤ 95% 
Animal Call  
Rate ≤ 95% H-W≥10-6 Excluding the sexual  

chromosomes SNPs 
SNPs  

remaining 
Baluchi 746 6359 187 8 5 1166 42640 
Lori-Bakhtiari 746 4742 1893 0 6 1176 42540 
Zel 746 4330 1760 0 11 1165 43091 

 

 
 از فراوانی آلل کمیاب در هر نژادعنوان تابعی به ژنومها در سراسر SNP. توزیع 1شکل

Figure 1. The distribution of SNPs across the genome as a function of the minor allele frequency (MAF) for each breed 
 

مجاور در  در نشانگرهای عدم تعادل پیوستگیمیزان 

 هر کروموزوم

گوسفند در  عدم تعادل پیوستگیرود میزان  انتظار می

مقایسه با گاو به علت فشار کمتر انتخاب مصنوعی، 

gelmeyer Bie طور مثال با مقایسۀ بررسی به .تر باشد پایین

.et al (2016) و .et alGámez -García (2012) 

r) عدم تعادل پیوستگیمیانگین 
 Mb1-5/0( در فاصلۀ 2

و  07/0)چورا(  ترتیب در گاو )هرفورد( و گوسفندبه

در  عدم تعادل پیوستگیگزارش شده است.  083/0

دلیل تفاوت در اندازة مؤثر  های مختلف به جمعیت

فشار انتخاب و دیگر  جمعیت، نسبت نوترکیبی،

متفاوت خواهد  LDگیری  های دخیل در اندازه عامل

در نژاد  15و  18 های بود. در این بررسی کروموزوم

بختیاری و  در نژاد لری 11و  3بلوچی، کروموزوم 

در نژاد زل با اختلاف بسیار اندکی  18و  19کروموزوم 

rها بیشترین میانگین  نسبت به دیگر کروموزوم
را  2



 15 ... از نژاد سه در پیوستگی تعادل نداشتن الگوی بررسیو همکاران:  بارانی 

 

و  11، 10های  که کروموزوم درحالی (.1)شکل  شتنددا

و  LDدر گوسفندان اهلی استرالیا بیشترین میانگین  19

های هاپلوتیپی و ناخالصی  بالاترین نسبت از بلوک

 ,.Al-Mamun et al) دهند )هموزایگوسیتی( را نشان می

ها به کروموزوم LDطورکلی تفاوت در میانگین  به .(2015

فی از جمله نسبت نوترکیبی، میزان های مختل عامل

، رانش ژنی و اثر ناشی از فشار انتخاب در هموزایگوسیتی

 .( 2010et alQanbari ,.)هر کروموزوم بستگی دارد 
 

 
 در هر کروموزوم برای نژادهای مختلف(  r2) عدم تعادل پیوستگی. میانگین ارزش 1شکل

Figure 2. Mean values of linkage disequilibrium (r2) per chromosome for different breeds 

 

r میانگین 
های مجاور SNPبا افزایش فاصلۀ بین 2

r یابد. درصد  کاهش می
های  در فاصله 9/0از  بالاتر 2

برای نژادهای بلوچی، لری بختیاری و  Kb10کمتر از 

درصد بود. با افزایش فاصلۀ  81و  88، 84ترتیب  زل به

r>9/0درصد  ومژننشانگرها در طول 
، میانه و میانگین 2

 r
های بسیار مهم و مؤثر  یابد. یکی از عامل کاهش می2

، اندازة نمونه عدم تعادل پیوستگیدر برآورد میزان 

rهای مورد بررسی است آمارة  جمعیت
 ’D نسبت به 2

 et Khatkarگیرد. کمتر تحت تأثیر اندازة نمونه قرار می

.al (2008)  در گاو  پیوستگی عدم تعادلدر بررسی

با   LDهلشتاین، کمترین اندازة نمونه برای برآورد

r و ’Dاستفاده از آمارة 
نمونه  75و  800ترتیب  را به 2

et alBohmanova  (2010 ).پیشنهاد کردند. در حالی 

rنشان دادند آمارة 
هایی با اندازة نمونۀ  در جمعیت 2

ر این ازحد برآورد خواهد شد. د نمونه بیش 11کمتر از 

های مختلف برای اندازة  در فاصله LDبررسی میزان 

(. نتایج این 1کم نمونه تصحیح شده است )جدول 

در نژاد زل  عدم تعادل پیوستگیبررسی نشان داد 

تر از دو نژاد دیگر است با توجه به شرایط  پایین

های مربوط به نژاد زل از  گیری در هر نژاد )نمونه نمونه

های دیگر نژادهای مورد  ونههای مردمی و نم گله

های اصلاح نژادی تهیه شده است(  بررسی از ایستگاه

تواند ناشی از فشار بالای انتخاب مصنوعی و  می

های بلوچی و  آمده از گله دست های بهطبیعی در نمونه

لری بختیاری موجود در مراکز اصلاح نژادی و یا 

 ها باشدساختار جمعیتی متفاوت در بین این نژاد

هایی است که  اندازة مؤثر جمعیت یکی از عامل کاهش

ها  در جمعیت عدم تعادل پیوستگیباعث کاهش سطح 

با بررسی اندازة مؤثر  et alMoradi  (2012). .شود می

 1000تا  10جمعیت در نژاد زل و لری بختیاری از 

 8300نسل پیش نشان دادند اندازة مؤثر جمعیت از 

 591ن در نژاد زل و حیوا 480در هر دو نژاد به 

حیوان در نژاد لری بختیاری رسیده است. بنابراین 

زل نسبت به  عدم تعادل پیوستگیپایین بودن سطح 

تواند ناشی از اندازة مؤثر بالای آن  لری بختیاری می

 باشد.
 

 مختلف گامتی بین نژادهای فازپایداری 

های اصلی برای اطلاع از یک دیدگاه کلی  تجزیۀ مؤلفه

ختار ژنتیکی با استفاده از ماتریس خویشاوندی از سا

عنوان همبستگی ژنتیکی بین حیوانات  و به ژنومیک

در این بررسی نشان داد  PCAشود. تجزیۀ  انجام می

ارتباط ژنتیکی بین نژادهای مورد بررسی نیست 

بنابراین این سه  جمعیت از نظر ساختار جمعیتی از 

گامتی  فاز(. پایداری 9همدیگر جداگانه هستند )شکل 

بین نشانگرها در دو  LD فازعنوان میزان سازگاری  به
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شود. بررسی  جمعیت مختلف در نظر گرفته می

بین نژادهای مختلف اطلاعات بسیار  LDفاز پایداری 

بین  ژنومیکسودمندی برای بررسی انتخاب 

های آمیخته و تعیین زمان انشقاق نژادها  جمعیت

 Badke et al., 2012; Wang etفراهم خواهد آورد )

al., 2013). فازهایی با پایداری بالای  جمعیت در LD ،

برای  توان بخشی از جمعیت می ژنومیکاز اطلاعات 

استفاده کرد و نتایج  ژنومهای مختلف ارزیابی  بررسی

 ,.Mokryet alداد )آن را به کل جمعیت تعمیم 

2014.) 

 عدم تعادل پیوستگی فازهای دیگر پایداری  از هدف

های مختلف است.  بررسی میزان ارتباط بین جمعیت

بین نژادهای مختلف بالاتر باشد  LDپایداری فاز هرچه 

ها است  اریخچۀ مشترک بین جمعیتدهندة ت نشان

(Wang et al., 2013 در این بررسی .) پایداری فازLD 

زل -لری بختیاری بالاتر از لری بختیاری-بین نژادهای زل

احتمال ناشی از همسانی اجدادی  زل بود که به-و بلوچی

های نژادی و یا اختلاف  بیشتری نسبت به دیگر ترکیب

های مورد بررسی  ین جمعیتهای اصلاح نژادی ب در برنامه

 (.8است )شکل
 

 اتوزوم ژنومهای مختلف  در فاصله r2>0.3انحراف معیار و درصد نشانگرهای با  ±و  r2. میانگین ارزش1جدول
Table 2. Average values of linkage disequilibrium (r2) and ± standard deviations and percentage of SNPs with 

average r2> 0.3 over different physical distances in autosome genome 

Distance 
Baluchi Lori-Bakhtiari Zel 

r2 ± SD* 
r2 ± SD 

Corrected 
0.3 <r2 

Percentage r2 ± SD r2 ± SD  
Corrected 

r2<0.3 
Percentage 

r2 ± SD 
r2 ± SD 

Corrected 
r2<0.3 

Percentage 
>10 Kb 0.392 ± 0.323 0.388 ± 0.324 48.45 0.360 ± 0.308 0.353 ± 0.311 44.3 0.340 ± 0.306 0.333 ± 0.309 41.14 
10-20 Kb 0.315 ± 0.286 0.311 ± 0.287 38.33 0.280 ± 0.268 0.272 ± 0.271 34.13 0.277 ± 0.263 0.269 ± 0.266 33.26 
20-40 Kb 0.247 ± 0.243 0.242 ± 0.245 28.38 0.209 ± 0.217 0.200 ± 0.219 22.68 0.208 ± 0.212 0.199 ± 0.214 23.06 
40-60 Kb 0.208 ± 0.213 0.204 ± 0.214 22.5 0.171 ± 0.187 0.161 ± 0.189 16.36 0.164 ± 0.180 0.155 ± 0.183 15.57 
60-80 Kb 0.179 ± 0.183 0.174 ± 0.184 17.7 0.140 ± 0.150 0.131 ± 0.152 11.06 0.133 ± 0.149 0.123 ± 0.151 10.57 
80-100 Kb 0.164 ± 0.165 0.159 ± 0.165 14.93 0.125 ± 0.134 0.115 ± 0.135 8.46 0.116 ± 0.132 0.106 ± 0.134 7.76 
100-200 Kb 0.143 ± 0.141 0.139 ± 0.142 11.44 0.100 ± 0.100 0.90 ± 0.102 4.3 0.088 ± 0.094 0.078 ± 0.095 3.46 
200-500 Kb 0.126 ± 0.116 0.121 ± 0.117 8.3 0.082 ± 0.068 0.072 ± 0.068 1.51 0.066 ± 0.053 0.055 ± 0.053 0.63 
500 Kb- 1Mb 0.117 ± 0.106 0.112 ± 0.107 6.84 0.076 ± 0.058 0.066 ± 0.059 0.85 0.060 ± 0.040 0.049 ± 0.041 0.15 
1-2 Mb 0.108 ± 0.095 0.103 ± 0.096 5.17 0.073 ± 0.053 0.062 ± 0.054 0.59 0.058 ± 0.038 0.048 ± 0.038 0.084 
2-5 Mb 0.088 ± 0.074 0.083 ± 0.075 2.69 0.068 ± 0.048 0.058 ± 0.049 0.52 0.057 ± 0.037 0.047 ± 0.037 0.05 
5-10 Mb 0.071 ± 0.056 0.066 ± 0.056 0.82 0.064 ± 0.043 0.052 ± 0.044 0.17 0.057 ± 0.036 0.046 ± 0.036 0.046 

10- 20 Mb 0.057 ± 0.038 0.051 ± 00039 0.15 0.061 ± 00039 0.050 ± 0.040 0.11 0.056 ± 0.035 0.045 ± 0.046 0.042 

 *SD  انحراف معیار =                                                                                                                                                             * SD = Standard deviation  

 

 
 ها نمونه ژنوتیپ اطلاعات از استفاده با PCA تجزیۀ پایۀ بر حیوانات بندی خوشه .9 شکل

Figure 3. Animals clustered on the basis of principal components analysis using individual genotype 
 

 
 ژنومدر سراسر  Kb100-0گامتی بین نژادهای مختلف در فاصلۀ  فاز. پایداری 8شکل 

Figure 4. Persistence of gametic phase between different breeds in 0-100Kb across the genome 
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ی شدن دهد، اهل شواهد و تحقیقات زیادی نشان می

سال پیش از میلاد مسیح در غرب ایران  3000گوسفند 

 ,Zygoyiannis) و شرق عراق کنونی صورت گرفت

ترین  یکی از قدیمیو با توجه به اینکه نژاد زل  (.2006

نژادهای ایرانی است بنابراین احتمال همسانی نژادی با 

بین این نژادها  عدم تعادل پیوستگی فازتوجه به پایداری 

بررسی اندازة مؤثر جمعیت در دو خواهد یافت.  افزایش

 1100نژاد زل و لری بختیاری نشان داد، این دو نژاد در 

 et alMoradi ,.اند ) کرده نسل پیش از یکدیگر تمایز پیدا

عدم تعادل  فازنتایج این بررسی پایداری  (.2012

را  Kb10-10بین نژادهای مختلف در فاصلۀ  پیوستگی

نشان داد. بنابراین اگر فاصلۀ  5/0الاتر از طور میانگین ب به

توان انتظار  باشد می Kb10بین دو جفت نشانگر کمتر از 

بین  عدم تعادل پیوستگی فازدرصد  50احتمال  داشت به

 های مورد بررسی پایدار خواهد ماند. نشانگرها در جمیعت

 

 عدم تعادل پیوستگیسطح سودمند 

ای تعیین تراکم بر عدم تعادل پیوستگیشناخت الگوی 

و  ژنومهای پویش پیوستگی  ها در بررسیSNPمناسب 

 et alBiegelmeyer ,.) ضروری است ژنومیکانتخاب 

2روند کاهش  (.2016
r

در این بررسی با در نظر گرفتن   

LD  عدم تعادل نشان داد سطح سودمند  1/0بالاتر از

در نژاد  ژنومیکهای انتخاب  برای بررسی پیوستگی

و در نژاد زل و لری  Kb80حدودی در فاصلۀ  بلوچی تا

rبه  Kb 17بختیاری در فاصلۀ 
رسد  می 1/0کمتر از  2

های نشانگری در  بنابراین با توجه به این فاصله

rدستیابی به سطح سودمند 
وجود  در هر نژاد،  2

در نژاد  60K SNPChip های با تراکم بالاتر از آرایه

و زل برای در نژاد لری بختیاری  90Kبلوچی و 

برای دستیابی  ژنومیکو انتخاب  GWASهای  بررسی

 درصد نیاز خواهد بود. 45بالای  صحتبه 

 

 گیری کلی نتیجه

های این بررسی اندازة کم نمونه بود  یکی از محدودیت

r بنابراین میزان
برای این عامل تصحیح شد. در  2

عدم تعادل دهد  نهایت نتایج این بررسی نشان می

شدة  نژاد بلوچی بالاتر از دو نژاد بررسیدر  پیوستگی

های مختلفی از جمله  دیگر است که ناشی از عامل

اندازة مؤثر پایین در جمعیت مورد بررسی   انتخاب،

بین نژادهای مورد  LDپایداری فاز خواهد بود. بررسی 

، Kb100دو در فاصلۀ کمتر از  صورت دوبه بررسی به

بین نژاد  پیوستگی عدم تعادل فازپایداری بالایی از 

تواند به  لری بختیاری و زل را نشان داد که می

تاریخچۀ مشترک اجدادی بین این نژادها برگردد. 

rمیزان 
در هر نژاد برای تعیین سطح  1/0بالاتر از   2

برای مشخص کرد  عدم تعادل پیوستگیسودمند 

های انتخاب  درصدی در بررسی 45 صحتدستیابی به 

هایی با تراکم نشانگری  آرایهبه  GWASو  ژنومیک

 نیاز خواهد بود. 50Kبالاتر از 
 

 سپاسگزاری

 آباد عباسمرکز اصلاح نژاد کشور و  ۀهمکاری صمیمان از

پوشش و  دلیل در اختیار گذاشتن حیوانات تحت مشهد به

مالی  های حمایتو همچنین از  شده گردآوری رکوردهای

م دامی تحقیقات علوۀ مرکز اصلاح نژاد کشور، مؤسس

مبارک اندیش، مرکز تحقیقاتی  ۀسسؤکشور، م

AgResearch  نیوزلند و صندوق حمایت از پژوهشگران و

 گردد. تشکر و قدردانی می ،(INSF) کشور فناوران
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