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 چکیده

، پویش پژوهشهدف این تحقیقات زیستی است. صلی ا های راهکاراند، یکی از که هدف انتخاب بوده ژنگانی )ژنوم(شناسایی مناطق 

های طبیعی یا مصنوعی قرار های مختلف هدف انتخابگوسفندان نژاد زندی که در طی سال ژنگانبرای شناسایی مناطقی از  ژنگانکل 

تعیین  Illumina ovine SNP50K BeadChipژنگانی های رأس گوسفند نژاد زندی با استفاده از آرایه 96. بدین منظور بوداند،  گرفته

 integrated (iHS)از آزمون  (لینکاژی) پیوستگی تعادلنداشتن های روش ۀهای انتخاب بر پایژنوتیپ شدند. برای شناسایی نشانه

haplotype score  را  ۲6و  ۲۲، 17، 10، 9، 8، 7، 6، ۳منطقه(،  ۲) 1های روی کروموزوم ژنگانی ۀمنطق یازدهاستفاده شد. نتایج

-با ژن یرمستقیمغمستقیم و  طور به ژنگانیبرخی از این مناطق  ،نشان داد (بیوانفورماتیکیهای زیستی ) داده وتحلیل یهتجزناسایی کرد. ش

، IL23A ،STAT6(، پاسخ ایمنی )DNAJB4 ،HSPA4L ،MSRB3گرم و خشک ) یوهوا آببه  (آداپتاسیونسازگاری )های مؤثر بر 

LY96بد ۀ(، توسعه و انداز( نSTAC3 ،LAP3توسع ،)نظام ساختار بدنی یا ۀ ( اسکلتیSPP1 ،MEPE ،IBSPو ) وساز سوخت 

این  ،گوسفند نشان داد ژنگانشده در  های گزارشQTLبررسی یتدرنها( همپوشانی دارند. ATP5B ،GLS2 ،CSانرژی ) (متابولیسم)

شناسایی دقیق  برای، هرحال به. استهای صفات مهم اقتصادی از جمله صفات مرتبط با رشد، لاشه و پشم در ارتباط QTLمناطق با 

 پیوستگی و عملکردی بیشتری انجام شود. های ررسیبها لازم است QTLها و این ژن
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ABSTRACT 
Identification of selection targeted genomic regions is one of the main aims of biological research. The objective of 
this study was a genome-wide scan to identify the genomic regions that have been under artificial and natural 
selection in Zandi sheep breed. For this purpose, 96 animal of Zandi breed have been genotyped using the Illumina 
ovine SNP50 BeadChip. The intergrated hapl-type score (iHS) test was used to detect the selection sweep, due to 
linkage disequilibrium, associated with these signatures. The results revealed eleven genomic regions on 1 (two 
areas), 3, 6, 7, 8, 9, 10, 17, 22 and 26 chromosomes. Bioinformatics analysis demonstrated that some of these 
genomic regions overlapped with reported genes that directly and indirectly influenced traits for adaptation to hot arid 
environments (DNAJB4, HSPA4L, MSRB3), immune response (IL23A, STAT6, LY96), body size and development 
(STAC3, LAP3), development of the skeletal system (SPP1, MEPE, IBSP) and energy and digestive metabolism 
(ATP5B, GLS2, CS). Finally, study of the reported QTL in these regions of the sheep genome showed that they 
overlapped with QTL of economically important traits such as carcass yield, growth and wool traits. However, it will 
be necessary to carry out more association and functional studies to demonstrate the implication of these genes. 
 
Keywords: Adaptation, genome scan, iHS test, selection signature detection. 
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 مقدمه

های مؤثر بر صفات مهم به دلیل اهمیت شناسایی ژن

مسئول در تنوع صفات  هایژناقتصادی، جستجو برای 

به  ژنگانو  (ژنومژنگان )کمی در دو مسیر فنوتیپ به 

ر مسیر اول یعنی شناسایی گیرد. دفنوتیپ صورت می

و ارتباط آن با  ژنگانپویش کل  های بررسیها با ژن

 پیوستگی یا تعادل نبود پایۀیابی بر فنوتیپ، نقشه

انجام  (کاندیدا) نامزد هاییا ژن QTL(، LDلینکاژی )

 ژنگانی ةگیرد. اما در مسیر دوم ارزیابی آماری دادمی

هدف انتخاب که در طول زمان  برای شناسایی نواحی

بر این روش  پایۀد. شواند، استفاده میقرار گرفته

ها که با و بین جمعیت روند LDشناسایی مبنای 

های بدون تأثیر( )جهشخنثی جهش  نظری ۀفرضی

(. به علت Qanbari et al., 2010) استسازگار نیست 

 دیگرمناسب، رکوردهای دقیق برای  ةنداشتن شجر

نژادی با ساختار مشخص، های اصلاح صفات و جمعیت

های مؤثر بر صفات کمی از مسیر فنوتیپ شناسایی ژن

. دو اریبی بالایی دار دشوار بودهبسیار  ژنگانبه 

از مسیر  ،مؤثر بر صفات کمی یها ژنبنابراین شناخت 

 گیرد.تری صورت میدوم با دقت بالاتر و در زمان کوتاه
چنانچه یک جهش جدید باعث افزایش شایستگی 

افراد جامعه شود،  دیگرفراد حامل آن نسبت به ا

شود افرادی که شایستگی بیشتری انتخاب باعث می

ند در تشکیل نسل بعد مشارکت بیشتری داشته دار

، یافته جهش)واریانت(  آللفراوانی باشند. بدین ترتیب 

 آغاز سرعت بهبسته به سهم آن در افزایش شایستگی 

(. Sabeti et al., 2006به افزایش خواهد کرد )

انتخاب مثبت به سمت  که یهنگام یگرد عبارت به

های رود، جایگاهافزایش فراوانی آلل مطلوب پیش می

نزدیک به این جایگاه اگر هم اثرشان خنثی باشد به 

علت پیوسته بودن با آلل مطلوب، تحت تأثیر قرار 

که در نتیجه این پدیده، الگوی تنوع ژنتیکی  گیرد می

های اطراف ( در جایگاهLD) پیوستگیدل تعا نبودو 

هر  که یطور بهاین جهش انتخابی تغییر خواهد کرد، 

شویم میزان تنوع چه به این آلل جدید نزدیک می

کند. به این افزایش پیدا می LDژنتیکی کاهش و 

گفته می  2یا ردپای انتخاب 1های انتخابالگوها نشانه

 (. Oleksyk et al., 2010شود )

های انتخاب، یۀ سازوکار عملکرد شناسایی نشانهبر پا

های مختلفی برای روش شناسایی وجود دارد.  یبند دسته

ها را در پنج دستۀ توان این روشدر حالت کلی می

یۀ تمایز ژنگانی پاهای آماری بر جداگانه شامل آزمون

 ,.hapFLK (Fariello et alو  FST، FLKها مانند جمعیت

آماری مبتنی بر نبود تعادل پیوستگی  های(، آزمون2013

 Rsbو  LRH ،XP-EHH ،iHSو طول هاپلوتیپی مانند 

(Tang et al., 2007آزمون ،)  های آماری مبتنی بر توزیع

و  Fay and Wu'sهای فراوانی آللی، مانند آزمون

Tajima's D (Fay and Wu, 2000آزمون ،) های آماری

 ZHpمانند آزمون مبتنی بر کاهش مکانی تنوع ژنتیکی 

(Rubin et al.,  2010و آزمون ) های آماری مبتنی بر

 ω=Dn/Dsهای تغییردهندة عملکرد مانند جهش

(Nielsen & Yang, 1998 قرار داد. همچنین )

های اند که ترکیبی از روشهایی ارائه شده آزمون

های های انتخاب هستند. افزون بر روشجستجوی نشانه

دیگری نیز برای افزایش دقت  یها روشترکیبی، 

ها  چند از بررسی های انتخاب در یکجستجوی نشانه

توان به ترکیب  استفاده شده است که از این دسته می

های  های انتخاب با بررسیهای جستجوی نشانه داده

اشاره کرد   4و تجزیۀ عملکردی 3پیوستگی کل ژنگانی

(Oleksyk et al., 2010.) 

گوسیتی( هاپلوتیپی بسط یافته آزمون خالصی )هموزی

(EHH بر پایۀ ارتباط بین فراوانی یک آلل و )LD  اطراف

آن استوار است. انتخاب در یک جایگاه ژنگانی از راه 

بالا قابل تمایز هستند.   EHHهایی با فراوانی بالا و آلل

EHH  عبارت است از احتمال اینکه دو کروموزوم که

و حامل یک هاپلوتیپ  اندتصادفی انتخاب شده صورت به

مرکزی مورد نظر ما هستند برای همۀ فاصلۀ بین این 

باشند،  IBD صورت به Xهاپلوتیپ مرکزی تا نقطۀ 

 et al.  Sabeti (2002)شود. این روش توسط محاسبه می

 شود:زیر محاسبه می صورت بهارائه شد و 

                                                                               
1. Selection Signatures 

2. Selection footprints 

3. Genome Wide Association Studies 

4. Functional analysis 
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های حامل یک گروه شمار G، رابطهکه در این 

 ، فرد منحصربهبسط داده شده مرکزی  هاپلوتیپ

های کل نمونه شمار nو  یرگروهزهر  رونافراد د شمار

نیز   iHSروش .هستندمرکزی خاص  هاپلوتیپحامل 

در   iHSاست. روش یافته توسعه EHHروش  ۀبر پای

هایی از انتخاب که هنوز تثبیت نشانهشناسایی 

 (.Voight et al., 2006اند مناسب هستند ) نشده

 SNPتراشه  نخستین 2009در سال  ینکهازا پس

طراحی  Sheep HapMapدر گوسفند در قالب پروژه 

مختلفی  با هدف شناسایی  آمیز یتموفقشد، تحقیقات 

در گوسفند  iHSهای انتخاب با استفاده از روش نشانه

اهلی دیگر صورت گرفته است  های و برخی از حیوان

(Qanbari et al., 2011; Gautier & Naves, 2011; 

Kim et al., 2015; Zhu et al., 2015 .) 

شناسایی مناطق ژنگانی در گوسفند و بز بارکی بومی 

با هدف شناسایی  SNPنشانگر  49000مصر با حدود 

ی گرم و وهوا آبنواحی ژنگانی تحت انتخاب مثبت به 

نشان داد که چندین   iHSخشک با استفاده از روش

، 12، 11، 7، 6، 3های  روی کروموزوم منطقۀ ژنگانی بز

و چندین منطقۀ ژنگانی در گوسفند روی  17و  14

 21و  19، 17، 13، 12، 10، 7، 3، 1های کروموزوم

شده در  های گزارش شواهدی از انتخاب دارند. بررسی ژن

مناطق راست نسخه )اورتولوگوس( در گاو نیز گویای آن 

به تنش گرمایی، های مرتبط بود که این مناطق با ژن

وساز )متابولیسم( و انرژی همپوشانی  اندازة بدن و سوخت

ی مناطقی از ژنگان طورکل به(. Kim et al., 2015دارند )

که تحت انتخاب هستند بایستی اهمیت شایستگی و 

 ها آنعملکردی داشته باشند، در غیر این صورت انتخاب 

بیان شده، دهد. با توجه به مطالب را تحت تأثیر قرار نمی

های عمده اثر و با ژن طور عمده بهاین مناطق ژنگانی 

صفات مهم اقتصادی همراه هستند و اهمیت زیادی 

 دارند. 

 و وزن متوسط نژادهای از یکی زندی گوسفند

 یا فرآورده. است تولیدی صفات نظر از کشور ممتاز

زندی در آغاز تولید پوست در درجۀ اول  نژاد گوسفند

ی با توجه به کاهش تقاضا امروزه هدف قرار داشت ول

 زیرپوستی چربی. است گوشتاصلی پرورش این نژاد 

 گوسفند نژادهای از بسیاری به مقایسه در نژاد این در

 گرما و سرما برابر در مقاومت. است کمتر ایرانی دیگر

 ۀدرج 40 تا زمستان در سلسیوس ۀدرج -20 از)

 مراتع و ایتغذیه سخت شرایط ،(تابستان در سلسیوس

 بسیار گوسفند این در برفی و بارانی هوای و ضعیف

 پرورش اصلی محل. است فرد منحصربهو  توجه شایان

 شهریار، ورامین، هایشهرستان در تهران استان آن

 ممتاز های ویژگی سبب به ولی است ری و شمیرانات

 در مرکزی استان مانند همجوار هایاستان در آن

 پرورش قم استان و آشتیان و ساوه هایشهرستان

های گذشته با توجه به اینکه در طی سال بنابراین .یابد می

های طبیعی و مصنوعی گوسفند نژاد زندی تحت انتخاب
رود بتوان مناطقی از ژنگان این قرار گرفته است. احتمال می

نژاد را شناسایی کرد که تحت انتخاب مثبت قرار گرفته بوده 

ینۀ درزمتا به امروز هیچ پژوهشی ن، باشند. افزون بر ای

های انتخاب روی ژنگان گوسفند نژاد شناسایی نشانه

هدف از این تحقیق، زندی انجام نشده است. لذا 

در گوسفند نژاد زندی بود  ژنگانشناسایی مناطقی از 

طبیعی و مصنوعی  صورت بهکه طی سالیان متمادی 

 بررسیاند. این های مختلف قرار گرفتههدف انتخاب

تواند مبنای انجام تحقیقات تکمیلی پویش کل می

شناسایی نواحی تحت  منظور به یادشده ۀگل ژنگان

های انتخاب و بهبود راندمان برنامه برایانتخاب 

 های اصلاح نژادی آن باشد.راهبرد

 

 هامواد و روش

 ۀگوسفند نژاد زندی در دو گل این دویست رأساز 

در تهران وابسته به  مرکز اصلاح نژاد خجیر واقع

 5-7 سازمان جهاد کشاورزی استان تهران، میزان

 لیتر یلیم 5/0همراه با  واستحصال خون  سی یس

EDTA با  خلأهای در لولهpH 8-5/7 شد.  نگهداری

و با  یگذار شمارهاز  پس درنگ بیشده  های گرفتهنمونه

حفظ شرایط سرد به آزمایشگاه منتقل و تا زمان 

نگهداری  سلسیوس ۀدرج 4در دمای  DNAاستخراج 

 تجزیۀشده پس از  برداشتهای شد. از میان نمونه

خویشاوندی را با  ۀکه کمترین رابط هایی شجره، حیوان

 رأس انتخاب شدند.  96 شمارهم داشته باشند به 
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 ۀبا استفاده از روش بهینه یافت DNAاستخراج 

استخراج نمکی از خون کامل انجام شد. پس از 

ها، غلظت  نان از کمیت و کیفیت بالای نمونهاطمی

تعیین ژنوتیپ رقیق شد.  برای ng/µl 50تا  ها آن

  Neogenها در کمپانیژنوتیپ نمونه

(http://genomics.neogen.com در کشور آمریکا با )

 Illumina OvineSNP50K هایاستفاده از آرایه

BeadChip د استاندار (پروتکلشیوة کار ) یریکارگ بهبا

 ,Illumina Inc., San Diego, CA) شرکت ایلومینا

USAها امکان تعیین ( تعیین ژنوتیپ شدند. این آرایه

جایگاه نشانگری با میانگین  54241ژنوتیپ همزمان 

کنند باز را فراهم می کیلو 9/50فاصله بین نشانگرها 

(Illumina OvineSNP50 BeadChip Datasheet.) 

های ژنگانی از برای پالایش )فیلتراسیون( داده

های تعیین ژنوتیپ شده، نرخ معیارهای فراوانی نمونه

مونه و فراوانی آلل نادر تعیین ژنوتیپ نشانگرها در هر ن

(MAFاستفاده شد. در آغاز نمونه ) هایی که فراوانی

درصد بود، شناسایی  90کمتر از  ها آنتعیین ژنوتیپ در 

های بیشتری با داده احتمال بهها و حذف شدند. این نمونه

بالا  ها آنگمشده همراه بوده و خطای تعیین ژنوتیپ در 

ی آلل نادر در فراوانکه  . در مرحلۀ بعد نشانگرهاییاست

درصد بود حذف شدند. سپس  2کمتر از  ها آن

ها کمتر در نمونه ها آننشانگرهایی که نرخ تعیین ژنوتیپ 

یت برای درنهادرصد بود شناسایی و حذف شدند.  95از 

SNPیی که در تعادل هاردیها آنماندة  های باقی-

یین معیاری از خطای تع عنوان بهواینبرگ قرار نداشتند 

( کنار گذاشته شدند. بدین Teo et al., 2007ژنوتیپ )

در نظر گرفته شد که با  10-6منظور سطح احتمال 

استفاده از تصحیح بنفرونی به دست آمد. مراحل مختلف 

 ;PLINK (v1.90 افزار نرمپالایش با استفاده از 

http://pngu.mgh.harvard.edu/purcell/plink انجام )

 (. Purcell et al., 2007شد )

 ژنگانبررسی الگوی انتخاب مثبت در سطح  برای

 iHS ةآمار ۀمحاسب برایاستفاده شد.  iHSاز روش 

های SNPهای مختلف بایستی وضعیت اجدادی آلل

مورد استفاده مشخص شود. بدین منظور وضعیت 

 Sheep HapMapة ها از پروژSNPاجدادی 

(http://www.sheephapmap.org .تهیه شد ) 

 های دادههای با SNP همۀبرای  iHSش رو

محاسبه شد. این روش  02/0بالاتر از  MAFاجدادی و 

کند که در مقایسه با را شناسایی می ژنگانمناطقی از 

 پیوستگیتعادل  یرطبیعیغ صورت به ژنگانکل 

. در این روش انتگرال زیر منحنی اشتدنبالاتری 

EHH  پیرامونهای جایگاه همۀدر SNP ا مرکزی ت

رسد محاسبه و می 05/0به  EHHکه  هنگامی

های اجدادی و برای آلل آمده دست بههای  ارزش

شوند. این شده )غیر اجدادی( با هم مقایسه می مشتق

EHH شده در دو طرف آلل مرکزی با هم  گیری انتگرال

جمع شده و بسته به اینکه مربوط به آلل اجدادی یا 

 iHHDو  iHHAن عنوا باشده باشند به ترتیب  مشتق

با استفاده از  iHSهای ارزش آنگاهشوند. نامیده می

 (.(Voight et al., 2006شوند زیر استاندارد می رابطۀ

 
 

 ۀیکپارچ هاپلوتیپ خالصی =iHHA در این رابطه

 ۀیکپارچ هاپلوتیپ خالصی= iHHD اجدادی،

 انحراف= SD مرکزی، SNP فراوانی= ps شده، مشتق

 .است ریاضی یدام= E استاندارد،

یپی برای کل برای تعیین حالت )فاز(های هاپلوت

 افزار نرم، از بررسیهای مورد هر یک از جمعیت ژنگان

fastPHASE V.1.2.3  استفاده شد. در این برنامه از

های ژنوتیپ برآورددرستنمایی برای  بیشینهروش 

ها استفاده هاپلوتیپگمشده )امپیوت( و بازسازی 

 iHS ۀبرناماز (. Scheet & Stephens, 2006شود ) می

 Pritchardآزمایشگاه  یتسا وبموجود در 

(/http://hgdp.uchicago.edu/Software )استفاده شد .

شامل دو فایل  iHS افزار نرمهای ورودی برای فایل

ی که برای هر رأس دام هاپلوتیپهای  حالتداده برای 

تفاده های مورد اسSNPهای شده و فایل نقشه تعیین

ستون شامل نام  5ورودی حاوی  ۀاست. فایل نقش

SNPهایی ، موقعیت فیزیکی و موقعیت ژنتیکی و آلل

 ،هستند هاپلوتیپکه بیانگر عدد یک و صفر در فایل 

 OAR true با توجه به SNP. موقعیت فیزیکی هر است

chromosomes v3.1  مرکزCSIRO  استرالیا به دست

 ۀفاصل ازآنجاکه(. اما Dalrymple et al., 2007آمد )

http://genomics.neogen.com/pdf/ProdInfo/illumina_ovine_snp50_beadchip_datasheet.pdf
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مورگان در دسترس  ها به سانتیSNPژنتیکی بین 

نیست برای تعیین موقعیت ژنتیکی نشانگرها از تبدیل 

(. Kijas et al., 2012استفاده شد ) 1cM=1Mbp ةساد

و جداگانه برای  SNPبرای هر  iHS ةآمار

محاسبه شد.  Xهای اتوزومی و کروموزوم  کروموزوم

 ژنگانهای انتخاب در سطح نشانهبهتر  شناسایی برای

از  SNPدر نظر گرفتن ارزش عددی هر  یجا به

های مجاور به SNPهای عددی گیری ارزش میانگین

کیلو  500( با طول CW) Creeping Windowروش 

 1/0( و تنها Kim et al., 2015جفت باز استفاده شد )

نشانگرهای  همۀکه در آن  ژنگاندرصد مناطقی از 

انتخاب  یها نشانه عنوان بهور ارزش بالایی داشتند، مجا

شناسایی و تعیین شدند. در این تحقیق برای ترسیم 

در مقابل موقعیت   Win10هایارزش (گرافنگارة )

استفاده شد  Haploview v.4.2 افزار نرماز  ژنگانی

(Barrett et al., 2005 .) 

ها در سطح SNP ژنگانیبرای تعیین موقعیت 

 OAR true chromosomes v3.1گوسفند از  ژنگان

شناسایی  منظور بهاسترالیا استفاده شد.  CSIROمرکز 

کیلو  500، ژنگانهای انتخاب های مرتبط با بخشژن

جفت باز پیش و پس از نقاط آغاز و پایان توالی مرتبط 

. با توجه به اینکه تفسیر عملکردی ی شدبررسی بیشتر

(Annotation )هنوز تکمیل نشده گوسفند  ژنگان

های سازوکارهایی که برای توصیف است، پایگاه

 STRINGمانند برنامۀ ژنی  ۀبیوشیمیایی و شبک

V.10.5 به ند پذیر گوسفند را نمی ۀموجود هستند، گون

بررسی اینکه مناطق  برایگاو  ژنگاناز  همین علت

استفاده  شده حاوی ژن خاصی هستند شناسایی ژنگانی

ژنگان گوسفند با استفاده از ابزار بدین منظور ، شد

Biomart  یهای دادهدر پایگاهEnsembl  

(www.ensembl.org/biomart ) مناطق برای شناسایی

استفاده شده و  گاو ژنگان)اورتوکولوس(  راست نسخۀ

. برای تفسیر بهتر عملکرد ها شناسایی شدندژن

ی آنلاین اطلاعاتهای از پایگاه آمده دست به های ژن

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

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

 در شده شناسایی هایژن اینکه شناسایی منظور به

 درگیر (بیولوژیکیزیستی ) مراحل چه در ۀ پیشمرحل

 شودمی استفاده GO تجزیۀ از هعمدطور  به هستند،

(Lammers et al., 2010.) تجزیۀ امانج منظور به GO 

 ییکارا که است شده ارائه مختلفی یافزارها نرم

 پرکاربرد و سودمند یافزارها نرم از یکی. نددار مختلفی

 DAVID وب تحت افزار نرم زمینه این در

(https://david.ncifcrf.gov )/حاوی افزار نرم این. است 

 مختلف مراحل به مربوط گسترده یاطلاعات پایگاه یک

 درک منظور به متنوع کاربردهای ینهمچن و زیستی

 است ژنی ۀمجموع یک در درگیر هایسازوکار

(Huang et al., 2009.)  منظور به بررسی این درو لذا 

 ۀمجموع که مختلف کارکردی هایگروه بررسی

 افزار نرم از ،iHS ةآمار در شده شناسایی های ژن

DAVID های عبارت تنها .شد استفاده 8/6 ۀنسخ 

 به مربوط اطمینان، روش با( P-value) دارمعنی

 در. شد گرفته نظر در شده یحتصح زیستی مراحل

 که گاوراست نسخۀ  مناطق های ژن انتهایی ۀمرحل

 ۀشبک ترسیم برای iHS ةآمار تجزیۀ از آمده دست به

 داده انتقال STRING v10.0 یاطلاعات پایگاه به ژنی

ژنگانی ق برای بررسی اینکه آیا مناط یتدرنهاشدند. 

 پیشتر ای از ژنگان کهدر ناحیه شده شناسایی

QTLد یا خیر، از مرکز ندار قرار اندگزارش شده هایی

با QTL (animalgenome.org )ی آنلاین اطلاعات

 Alignments with genome featuresاستفاده از ابزار 

in GBrowse  شدبررسی. 

 

 نتایج و بحث

ها، در نهایت دادهپس از اجرای مراحل کنترل کیفیت 

فرد توانستند مراحل مختلف  94نشانگر و  45171

 های وتحلیل یهتجزها را بگذرانند و برای داده پالایش

 .شوندبعدی انتخاب 

و  پیوستگیتعادل  نبودکه مبتنی بر  iHS ةآمار

 ژنگانیشناسایی نواحی  برای، استی هاپلوتیپطول 

اطق . این روش منشدتحت انتخاب مثبت استفاده 

های  حالتهای اجدادی و آلل اتحت انتخاب را ب ژنگانی

فراخوانی  ۀاز مرحل پسدهد. ی تشخیص میهاپلوتیپ

SNP اجدادی از مجموع کل  های دادههای دارای

SNPها انجام شده بود، در نهایت هایی که ویرایش داده

بعدی  های وتحلیل یهتجزبرای  SNPنشانگر  30201



 ... در مثبت انتخاب تحت های جایگاه تعیین برای ژنگانی کل تجزیۀمحمدی و همکاران:  538

ها در لف ویرایش دادهانتخاب شدند. مراحل مخت

 نشان داده شده است. 1جدول 

 
های حاصل از . توصیف مراحل کنترل کیفیت داده1جدول 

 گوسفندان نژاد زندی
Table 1. Description of the quality control steps in 

Zandi sheep breed 
96 Number of Animals 
2 Excluding Animals with 90% Call rate 

94 Remaining Animals 
49395 Number of SNPs 
3037 Excluding SNPs ≤2% MAF over all animals 
1070 Excluding SNPs ≤95% Call rate over all animals 
117 Excluding SNPs with deviation from HW 

(<0.000001) 
45171 Remaining SNPs 
30201 Number of SNPs with information Ancestral 

Alleles 

 

 های انتخاب در سطح ژنگانبرای شناسایی بهتر نشانه

، SNPی در نظر گرفتن ارزش عددی هر جا به

های مجاور به روش SNPهای عددی گیری ارزش میانگین

CW  10با طول SNP  درصد  1/0صورت گرفت و تنها

مناطقی از ژنگان که در آن همۀ نشانگرهای مجاور ارزش 

های انتخاب شناسایی و تعیین نشانه عنوان هببالایی دارند، 

(. حد آستانه در نظر گرفته شده 1شدند )شکل 

درصد نشانگرها با بالاترین ارزش  1/0گیرانه بود ) سخت

iHS و تنها مناطقی که بیشترین تمایز جمعیتی را در )

های  دهند. این حد آستانه در بررسیاین نژاد نشان می

 iHS |4| ( تاZhao et al., 2015) < iHS |96/1|مختلف از 

> (Gouveia et al., 2017 متغیر بوده است و همسان با )

روی گوسفندان نژاد مختلف  et al.  Zhu (2015)بررسی

های بود. در نهایت یازده ناحیه روی ژنگان برای بررسی

 بعدی انتخاب شدند که حد آستانه را رد کرده بودند.

را  2ش عددی بالاتر از ارز iHSکه  ژنگانی ۀمنطق یازده

، 3منطقه(،  2) 1های داشتند به ترتیب روی کروموزوم

(. 1قرار دارند )شکل  26و  22، 17، 10، 9، 8، 7، 6

انتخابی  یها بخشهای مرتبط با شناسایی ژن برای

 500با مناطق انتخابی و  راست نسخه، مناطق ژنگان

لی و پایان توا آغازاز نقاط  پسو  پیشکیلو جفت باز 

، بررسی Biomart یلۀوس به ژنگانیمرتبط با مناطق 

منطقه حاوی  دهمورد بررسی  ۀمنطق یازدهاز  .شد

ژن که در  62 درمجموعها بودند. ژن ةکدکنند ۀمنطق

انتخابی بودند از این طریق تعیین  ۀارتباط با منطق

 2ها در جدول مربوطه به این ژن های دادهشدند. 

 آورده شده است.

احتمال تحت انتخاب  ها که بهخش برخی از ژندر این ب

ها که در  شوند. شماری از ژناند بحث و تحلیل میبوده

اند، با  های انتخاب گزارش شدهنشانه عنوان بهاین بررسی 

 ,.Kijas et alهای پیشین همخوانی داشت )بررسی

2012; Fariello et al., 2014; Porto-Neto et al., .

2014; Bahbahani, 2015; Kim et al., 2015.) 
 

 
و  Xها روی محور SNPدر سطح ژنگانی جمعیت گوسفندان نژاد زندی با موقعیت کروموزومی  iHSهای آماره . توزیع ارزش1شکل 

صدک  5/99و  9/99ة دهند نشانشده  نمایش داده شده است. خط ترسیم Yروی محور  ها آناستانداردشدة  iHSهای ارزش
 .است Xوتوزوم و های اکروموزوم

Figure 1. Distribution genomes of iHS values in Zandi sheep breed population by chromosome: SNP position in the 
genome is shown on the X-axis, and win10 iHS standard values are plotted on the Y-axis. The values above the lines 

are in the 99.5 and 99.9 percentile of autosomal and chromosome X SNPs. 
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 شدة مرتبط با مناطق تحت انتخاب در گوسفند نژاد زندی های گزارشQTLشده و  های شناسایی. ژن2جدول 

Table 2. The identified genes and QTLs published under selection in Zandi sheep breed 
PubMed-ID Reported QTLs Gene(s) 

Location on Bovine 

genome Location on Ovine genome 
20846385; 
22444653 

Carcass fat percentage;  
Fleece yield 

OTOL1 Chr7:92340124- 
94340154 

OAR1:223011882-
224011882 

ISU0053; 

20846385 
Body weight (8 

weeks); 
muscle weight in 

carcass 

DNAJB4, GIPC2,  

PTGFR, ADGRL4 
Chr3:65827307- 

67246156 

OAR1:53732979-54732979 

22444653; 
20846385; 

11420622 

Birth weight;  
internal fat amount; 

Staple Length 

STAC3, STAT2; STAT6, 
IL23A, PAN2, CS, LEMD3, 

TIMELESS, MIP, SPRYD4, 

GLS2, RBMS2, ATP5B, 
PTGES3, PRIM1, SHMT2, 

WIF1 

Chr5:56371953-
57515552 

OAR3:162044552-
163044552 

20846385 

 
Hot carcass weight; 

Body weight 

(slaughter) 

PPM1K, SPP1, MEPE, IBSP Chr6:37969902-
39383201 

OAR6:36250972-37250972 

20846385; 
11420622 

Longissimus muscle 
area; 

Staple Length 

GRAMD2, PKM, ARIH1, 
BBS4, ADPGK, NEO1 

Chr10:18899391-
20301890 

OAR7:18734468-19734468 

20846385 internal fat amount TRAF3IP2, REV3L, 
MFSD4B, AMD1, 

SLC16A10, SLC22A16, 

DDO 

Chr9:38049383-
39142582 

OAR8:25928955-26928955 

20846385; 

 
Hot carcass weight; 

muscle weight in 

carcass 

TERF1, SBSPON, 

TMEM70, LY96, KCNB2 
Chr14:37411655-

38465754 

OAR9:49093308-50093308 

20846385 Longissimus muscle 

area 

MSC, TRPA1 Chr14:37789157-

38805056 

OAR9:48152754-49152754 

20846385 

 
fat weight in carcass; 

Carcass fat percentage 
SACS, SGCG, FGF9, 
MICU2, ZDHHC20, 

MRPL57, SKA3 

Chr12:34517107-
35690406 

OAR10:34806379-
35806379 

- - LARP1B, MFSD8, 
HSPA4L, SLC25A31,  

Chr17:29161660-
30512109 

OAR17:28920825-
29920825 

- - GPAM, ACSL5, VTI1A Chr26:33120277-

34290076 

OAR22:31238373-

32238373 
- - HOOK3, FNTA,  Chr27:36221802-

39300801 

OAR26:36117019-

37117019 
* Candidate genes with known physiological function are bold. 

 

در ناحیۀ ژنگانی  1که روی کروموزوم  OTOL1ژن 

مگابازی قرار دارد در تولید کلاژن در  40/22تا  30/22

در تشکیل  OTOL1که ژن  یطور به بدن نقش دارد.

ای کلاژن نقش اساسی کلاژن تریمر یا مارپیچ سه رشته

 بیروناست که در ماتریکس  پروتئینی کلاژن دارد.

به بدن  پروتئین ینتر فراوان داشته وای وجود  یاخته

روتئین در کل بدن پ درصد30که شامل  آید شمار می

یک دهد. از پروتئین پوست را تشکیل می درصد70و

 که شده یلتشک پروتئینی زنجیرهمولکول کلاژن از سه 

 های مولکول. اند )تریمر کلاژن( پیچیده یکدیگر دور به

یابند و  آرایش می یکدیگر کنار ویژه یا گونه به کلاژن

سازند. شمار زیادی از این  رشته را می ریز یک

 رشته کلاژن یکپیچند تا  به دور یکدیگر می ها زرشتهیر

 های زنجیره نام به جداگانه پپتید پلی سه. شود ساخته

 کلاژن ساختار در شوند می نامیده تروپوکلاژن که آلفا

 11 ،گلیسیندرصد 35 شامل کلاژن. دارند شرکت

 هیدروکسی پرولین و پرولین درصد 21، آلانین درصد

بنام هیدروکسی آرژنین است.  یراستانداردغ G و یک

اند  نوع کلاژن در انسان شناسایی شده سیزده کم دست

خاصی وجود دارند. تنوع این  بافت در هرکدامکه 

پلی  ها به دلیل تفاوت در ماهیت کلاژن

رم کلاژن نوع چها .هاست آن ةدهند تشکیل پپتیدهای

از  (.Sylvie, 2011شود )در پوست بیشتر یافت می

های دیگر پوست حیوان و انسان از رشته سوی

. دارداصلی  ۀتشکیل یافته است و سه لای هم به متصل

های خونی و پیاز مویی پوشیده بیرونی که از رگ ۀلای

ها های میانی که از پیه و ماهیچهشده است. لایه

 ۀرت گوشت قرار دارد. لایپوشانده شده است و در مجاو

های چربی غده یرندةدربرگیا درونی که  یرپوستیز

درونی پوست از کلاژن است  ۀ. بخش بزرگی از لایاست

https://david.ncifcrf.gov/geneReportFull.jsp?rowids=101103524
https://david.ncifcrf.gov/geneReportFull.jsp?rowids=101110851
https://fa.wikipedia.org/wiki/%D9%BE%D8%B1%D9%88%D8%AA%D8%A6%DB%8C%D9%86
https://fa.wikipedia.org/wiki/%D9%BE%D8%B1%D9%88%D8%AA%D8%A6%DB%8C%D9%86
https://fa.wikipedia.org/wiki/%DA%AF%D9%84%DB%8C%D8%B3%DB%8C%D9%86
https://fa.wikipedia.org/wiki/%D8%A2%D9%84%D8%A7%D9%86%DB%8C%D9%86
https://fa.wikipedia.org/wiki/%D9%BE%D8%B1%D9%88%D9%84%DB%8C%D9%86
https://fa.wikipedia.org/wiki/%D9%87%DB%8C%D8%AF%D8%B1%D9%88%DA%A9%D8%B3%DB%8C_%D9%BE%D8%B1%D9%88%D9%84%DB%8C%D9%86
https://fa.wikipedia.org/wiki/%D8%A7%D8%B3%DB%8C%D8%AF_%D8%A2%D9%85%DB%8C%D9%86%D9%87
https://fa.wikipedia.org/wiki/%D8%A8%D8%A7%D9%81%D8%AA_(%D8%B2%D8%A8%D8%A7%D9%86%E2%80%8C%D8%B4%D9%86%D8%A7%D8%B3%DB%8C)
https://fa.wikipedia.org/wiki/%D9%BE%D9%84%DB%8C_%D9%BE%D9%BE%D8%AA%DB%8C%D8%AF
https://fa.wikipedia.org/wiki/%D9%BE%D9%84%DB%8C_%D9%BE%D9%BE%D8%AA%DB%8C%D8%AF
https://fa.wikipedia.org/wiki/%D9%BE%D9%84%DB%8C_%D9%BE%D9%BE%D8%AA%DB%8C%D8%AF


 ... در مثبت انتخاب تحت های جایگاه تعیین برای ژنگانی کل تجزیۀمحمدی و همکاران:  540

که مقاومت بسیار زیادی دارد. اهمیت  داشتهو الیافی 

اصلی کلاژن در حفظ خاصیت ارتجاعی پوست است و 

 آید به شمار مینژاد زندی یک نژاد پوستی  که ییازآنجا

ولی با توجه به کاهش تقاضا برای پوست و افزایش نیاز 

این نژاد تولید  دهندگان پرورش ةبه گوشت هدف عمد

. اما با توجه به اهمیت این صفت در این استگوشت 

جایگاه  عنوان بهتواند، می OTOL1نژاد، جایگاه ژنی 

مؤثر بر کیفیت پوست در این نژاد تحت  نامزدی

 ژنگانیپویش کل  بررسیشد. در انتخاب مثبت بوده با

گزارش  Walter et al.  (2011)در ارتباط با پیری،

با پیری و  داری یمعن طور به OTOL1ند ژن کرد

  کهنسالی ارتباط دارد.

گوسفند که در بخش مقدمه بیان شد،  طور همان

که در  استنژاد زندی یکی از نژادهای بومی ایران 

های تهران، قم و مناطق مرکزی ایران از جمله استان

بارز این  های ویژگیشود. از مرکزی پرورش داده می

ای، مراتع توان سازگاری به شرایط سخت تغذیهنژاد می

لذا با . کردنامساعد محیطی اشاره  های عاملضعیف و 

نژادی گوسفند زندی انتظار  های ویژگیتوجه به 

مرتبط با  وسازی سوختهایی که در مسیر رود، ژن می

اری به شرایط محیطی و ایمنی باشند، تحت سازگ

تأثیر انتخاب مثبت قرار گرفته باشند. از جمله 

های ژنی مرتبط با سازگاری شرایط محیطی  جایگاه

های توان به ژنمی بررسیشده در این  شناسایی

DNAJB4 ،HSPA4L،PTGES3   وMSRB3  اشاره

های . همچنین در ارتباط با ایمنی، ژنکرد

های توان به جایگاهمی بررسیدر این  شده شناسایی

و  IL23A ،STAT2 ،STAT6 ،TRAF3IP2ژنی 

LY96  کرداشاره. 

 DNAJB4 (DnaJ Heat Shock Proteinژن 

Family (Hsp40) Member B4بین  ۀ( در ناحی

 1مگا جفت باز روی کروموزوم  83/53و  82/53

گوسفندی قرار گرفته است و ژن پروتئین بایندینگ 

 ةکند. این ژن جزو خانوادیی را کد میگرما تنش

 که یطور بهاست  گرمایی (شوکتکانۀ )های پروتئین

 یرگروهز HSP40هومولوگ همسان یا  DNAJB4ژن 

B های دمایی تنشکه نقش کلیدی در پاسخ به  است

این ژن نقش  ة(. پروتئین کدکنندGeneCardsدارند )

ر تواند آثاداشته که می HSP40 ةچاپرونی خانواد

داشته باشد  زیستیترکیبی روی عملکردهای 

(UniProtKB .)که موجود با تنش گرمایی  هنگامی

هایی دیده پروتئین های آسیبیاختهشود، می رو روبه

در مقابل آسیب محافظت  ها آنکنند که از تولید می

های های حمایتی تولید پروتئینکند. یکی از پاسخمی

 ششژنی از  ةانواداین خ است( HSP) گرمایی تکانۀ

، HSP40 ،HSP60 ،HSP70های به نام یرگروهز

HSP90 ،HSP100  وHSPB اند. یک ژن تشکیل شده

مستقیم از  طور بهDNAJA1  از همین خانواده

( شده یزیر برنامه ای یاخته یروم مرگآپوپتوسیز )

کند و به دلیل نقش آپوپتوسیزی این جلوگیری می

تردی گوشت در تواند نقش مهمی در ترکیب می

 ,Isabelle and Picardگاوهای گوشتی داشته باشد )

 Heat Shock Protein Family A(. همچنین ژن2016

(Hsp70) Member 4 Like(HSPA4L نقش ،)

به  ای یاختهپاسخ  زیستیچاپرونی دارد و در مسیرهای 

، PTGES3(. ژن GeneCardsگرمایی نقش دارد ) تنش

، که روی عضلات صاف Eن پروستاگلاندی 3سنتتاز نوع 

نقش ساختن آنزیم تبدیل پروستاگلاندین ، کنداثر می

E  از پروستاگلاندین اندوپروکسیدازH2 این دارد .

در پاسخ  HSP90چاپرون با -پروتئین نقش کو

 وساز سوختدر  MSRB3به گرما را دارد. ژن  ای یاخته

متیونین نقش داشته و در فرآیندهای  یدآمینهاس

 (اکسیداتیو) اکسایشی هایتنشپاسخ به در  زیستی

(. ارتباط چندشکلی و بیان ژن GeneCardsاست )

MSRB3  گاوهای گوشتی براهمن  سازگاریبا

دار گزارش شده های دمایی معنیتنشگرمسیری به 

 (.Porto-Neto et al., 2014است )

ها سایتوکین ةها جزوی از خانواداینترلوکین

بزرگی از  ة( خانوادCytokinesها ). سایتوکینهستند

نقش تنظیمی در  بوده ودر آب  حل قابلهای مولکول

های ها پروتئینپاسخ به التهاب دارند. سایتوکین

. مؤثر هستندند که در تنظیم ایمنی ا محلولی

هم در ایمنی ذاتی و هم در ایمنی اکتسابی  که یطور به

 ,IL1a) هاهم جزو گروه سایتوکین IL23A. ژن مؤثرند

IL1ß, IL4R, IL5, IL7, IL15, IL23A, IFN-c ) و

(. GeneCards) دارد های ایمنینقش کلیدی در پاسخ
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در  IL23A، ژن Khare et al. (2012) بررسیدر 

ارتباط با ایمنی ذاتی با بیماری مایوباکتریوم آویوم 

(Mycobacterium avium )پاراتوبرکلوزیس و  یرگروهز

 Teladorsagia circumcintaنماتود انگلی 

ند. کردسیرکیومسینتا( را گزارش  تلادورساژیا)

ارتباط بیان  2012در سال  .Gossnera et alهمچنین 

ای های معدهرا با مقاومت ایمنی به بیماری IL23Aژن 

 ند.کردگزارش 

، هم نقش عملکرد مولکولی در STAT6 نامزدژن 

نوع  35رونویسی را دارد. بیش از  عاملو  رسانی یامپ

 این عملکردهای ینتر مهم. از داردعملکرد مولکولی 

( و IL-13) 13ینگ اینترلوکین یا سیگنال رسانی پیام

 TH2و نقش کلیدی در  است( IL-4) 4اینترلوکین 

polarization نقش . همچنین داردایمنی  امانۀدر س

دارد. در  بر عهدههای لپتین را گیرنده ةکنند فعال

داری بین  ارتباط معنی Rincon et al. (2009) بررسی

و صفات لاشه مانند ضخامت چربی پشت،  STAT6ژن 

گرم، میانگین افزایش وزن روزانه و میزان  ۀوزن لاش

وهای گوشتی آنگوس، گا خوراک مصرفی در هشت نژاد

هرفورد، شاروله، سیمنتال، لیموزین، فلخویه، براهمن، 

 بررسیبرانگوس و واگیو گزارش شد. همچنین در 

DeAtley et al. (2011)  ارتباط بین چندشکلی در این

گاو واقع شده است با صفات  5ژن که روی کروموزوم 

، STAT2ند. ژن کرددار گزارش مرتبط با رشد را معنی

قرار گرفته  STAT6تر از ژن مگابازی پایین 3/0که 

که در پاسخ به  استهایی  پروتئین ةاست، کدکنند

رشد و اینترفرون آلفا و بتا در مسیر  یها عامل

 شوندترشح میهای ایمنی پاسخ رسانی پیام

(GeneCards نقش ژن .)LY96  در ارتباط با

در های رحمی به اثبات رسیده شده است.  بیماری

رابطۀ  Luna-Nevarez et al. (2011) بررسی

باز  روزهایو  LY96داری بین چندشکلی در ژن  معنی

نژاد گاوهای  زایی در دو و فاصلۀ بین دو گوساله

های ژن .گزارش کردندگوشتی براهمن و آنگوس 

LY96  وTRAF3IP2 پروتئین  ةبه ترتیب کدکنند

( TLR4) 4فرم  Tهای پروتئین شبه مرتبط با گیرنده

( در TLR3) 3فرم  Tهای پروتئین شبه گیرندهو 

مؤثر بر صفات  نامزدهای . جزو ژنهستند یاختهسطح 

دفاعی  یها پاسخو ذاتی در  ای یاختهمرتبط با ایمنی 

 (. GeneCardsدر پستانداران است )

TLR،های شناسایی الگو ای از گیرندهخانواده ها

حفظ بدون تغییر مانده و  هستند که در سیر تکامل،

شوند و ها بیان مییاختهو در بسیاری از انواع  اند،شده

های ایمنی ذاتی بر ضد نقش اساسی را در پاسخ

، نقش TRAF3IP2ژن . کنندها ایفا میمیکروب

 وها  (پاتوژنبیمارگر )مرکزی در پاسخ ایمنی ذاتی به 

ها همچنین در فرآیندهای مسیرهای تولید سایتوکین

 بررسیدر  TRAF3IP2 دارد. همچنین ژننقش 

Fariello et al. (2014)  نژاد گوسفند جهان را  74روی

 ند. کردانتخاب گزارش  ۀنشان عنوان به

 3روی کروموزوم  CSو  ATP5B ،GLS2های ژن

مگابازی و ژن  30/16تا  20/16ژنگانی ۀو در ناحی

ADPGK  تا  73/18 ژنگانی ۀدر ناحی 7روی کروموزوم

در  22روی کروموزوم  GPAMمگابازی و ژن  89/18

مگابازی همگی در  23/32تا  23/31 ژنگانی ۀناحی

ها و تولید انرژی در بدن کربوهیدرات وساز سوخت

فسفرزایی ، نقش کلیدی در ATP5Bژن  نقش دارند.

چربی در  میزانو  (اکسیداتیو فسفریلاسیوناکسایشی )

در اصل  ATP5Bدارد. ژن  ساختار بدنیهای ماهیچه

تولیدی در میتوکندری  ATPدر نگهداری  مؤثرنقش 

نقش  زیستی(. در فرآیندهای GeneCardsرا دارد )

ن رونویسی در کردفعال  راهاز  ATPکلیدی در تولید 

 .Xu et al(. UniProtKBبیوژنز میتوکندری دارد )

داری بین صفات کیفی گوشت ارتباط معنی (2013)

خوک )نسبت چربی و گوشت لخم در لاشه، درصد 

ای( با ماهیچه رونبی لاشه و میزان چربی دچر

گزارش  ATP5Bژن  8 ةدر اگزون شمار یچندشکل

پروتئین آنزیم گلوتامیناز  ة، کدکنندGLS2ژن  ند.کرد

نقش  که یطور بهدارد.  ATPکه نقش کلیدی در تولید 

افزایش تولید  راهانرژی از  وساز سوختتنظیمی در 

گلوتامین که در  (هیدرولیزآبکافت )گلوتامات از راه 

در میتوکندری  ATPنهایت موجب افزایش تولید 

روی گاوهای  Bahbahani (2015) بررسیشود. در  می

را  GLS2های انتخاب روی ژن زبوی آفریقا نشانه

تری کربوکسیلیک  ۀ، در چرخCSژن  ند.کردگزارش 

و  در تولید سیترات نقش داشتهکربس  ۀاسید یا چرخ

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/?term=Gossner%20AG%5BAuthor%5D&cauthor=true&cauthor_uid=22939273
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 وساز سوختدر فرآیند  یوساز سوختدر فرآیندهای 

با  تحقیقی (. درGeneCardsها نقش دارد )کربوهیدرات

 ترانسکریپتوم( )پروفایل نمای رونوشت بررسی رخ

 گاوهای شکمبۀ بافت پوششی )اپیتلیوم( از آمده دست به

داری معنی طور به، CSهرفورد، ژن  و آنگوس گوشتی

دة خوراک های با باقیماندارای بیان بالاتری در گروه دام

 (.Kong et al., 2016مصرفی کمتر داشت )

 استآنزیم میتوکندریایی  ةکنند کد ،GPAMژن 

 عنوان بهاسیدهای چرب اشباع را  یترجیحطور بهکه 

گلیسرولیپید  (سنتز) ساخت در (سوبسترابستره )

در  GPAM(. ژن GeneCards) کننداستفاده می

ساخت  زیستمسیرهای بیوشیمیایی در تنظیم 

شونده به  پروتئین متصل یلۀوس بهکلسترول  (بیوسنتز)

 ساخت زیست( و SREBPکنترلی استرول ) عنصرهای

(. در UniProtKBتری آسیل گلیسرول نقش دارد )

بر چربی شیر در  مؤثر یها ژنروی بیان  بررسی

و میزان چربی شیر  GPAMگوسفند ارتباط بین ژن 

 (.Suarez-Vega et al., 2017گزارش شده است )

گلوکز  وساز سوخت، نقش کلیدی در ADPGKژن 

در تولید گلوکز  که یطور بهدر فرآیند گلیکولیز دارد 

فسفات آنزیم کلیدی است. و همچنین نقش -6

های . گیرندهاست T-cell ةکنند تنظیمی فعال

که در پاسخ ایمنی  است T هاییاختههای لنفوسیت

ایمنی برای واکنش  T های یاختهجود نقش دارند. و

ها  تواند با عفونت ، بدن نمیها آنضروری است و بدون 

های مهم دیگری که در این بررسی ژن .مقابله کند

از  اند عبارتهای انتخاب شناسایی شدند نشانه عنوان به

و  STAC3 ،DDO ،FGF9 ،MSC ،AMD1های ژن

WIF1  همگی در صفات مرتبط با وزن بدن و لاشه

واقع شده  3وی کروموزوم ر  STAC3ژن ارتباط دارند.

بوده و در  STACژنی  ةاست و جزوی از خانواد

و  ساختار بدنیهای انقباض ماهیچه زیستیفرآیندهای 

نقش دارد.  ساختار بدنیهای فیبرهای ماهیچه ۀتوسع

همچنین در تشکیل میوژنز که فرآیندی است که در 

ها تشکیل ها از میوبلاست(میوفیبریلتارماهیچه )آن 

نقش  Sun et al. (2016) .وند نقش کلیدی داردشمی

فرآیندهای  ۀدر رشد و توسع STAC3کلیدی ژن 

تولید گوشت در گوسفندان مرینوس و هان گزارش 

واقع شده است و   8روی کروموزوم  DDOژن  ند.کرد

نقش دارد.  ها هورمون وساز سوخت زیستیدر فرآیند 

 ۀهای گوشتی با هدف مقایسروی خوک بررسیدر 

و چربی  یرپوستزشده در چربی  های بیانبررسی ژن

دارای بیان  DDOبررسی شد، ژن  ماهیچه روند

 یرپوستزشده در  بالاتری در قسمت چربی ذخیره

، روی MSCداشت. ژن  ماهیچه روننسبت به د

 15/48بین  ۀدر ناحی ژنگانیدر موقعیت  9کروموزوم 

ای هماهیچه ۀمگابازی بوده و در توسع 15/49تا 

نقش کلیدی در گوسفند گزارش شده  ساختار بدنی

 MSC(. همچنین ژن Guðmundsdóttir, 2015است )

 Binelli etنقش کلیدی در توسعه و رشد جنین دارد )

al., 2015 ژن .)AMD1  تا  9/25 ژنگانیدر موقعیت

واقع شده است. نقش کلیدی  8روی کروموزوم  9/26

ها نقش مینپلی آمین دارد. پلی آ ساخت زیستدر 

بافت چربی دارند و همچنین  ۀمؤثر در رشد و توسع

ها علت چاقی در کودکان افزایش سطح پلی آمین

(. Codoñer-Franch et al., 2011گزارش شده است )

 ر بررسی تفرق بیان ژن درد، AMD1 نامزدژن 

یک ژن هاب  عنوان به ضخامت چربی پشتی خوک

واقع شده  10روی کروموزوم  FGF9گزارش شد. ژن 

 ۀکه در توسع است FGFژنی  ةاست و جزو خانواد

و بازیابی  (مورفوژنزگیری ) شکل، یاختهجنین، رشد 

(. ژن GeneCardsدیده نقش دارد ) های جراحتبافت

FGF9  های هعضل نظام ۀتوسع زیستیدر فرآیندهای 

جنین و تفرق استئوبلاست نقش دارد. در  ساختار بدنی

 در بررسی Wang et al. (2016)توسط  بررسی

در را  FGF9، ژن های انتخاب هشت نژاد بز نشانه

، WIF1ژن  اند.هکردارتباط با تولید کشمیر گزارش 

مگابازی  3/16تا  2/16در موقعیت  3روی کروموزوم 

گوسفند واقع شده است. نقش کلیدی  ژنگانی

جنین دارد،  ۀدر توسع ای یاختههای خارج  نشانه

م نقش درمیانی جنین یا مزو ۀلای در تفرق که یطور به

جایگاه تحت  عنوان به WIIF1(. ژن GeneCardsدارد )

انتخاب مثبت در نژادهای آنگوس و براهمن گزارش 

در گوسفند  WIF1(. ژن Xu et al., 2014شده است )

در بررسی  et al.  Fariello (2014)در بررسی

 انتخاب نیز گزارش شده است.  های نشانه
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به ترتیب  SLC25A31و  SLC22A16های ژن

اند، جزئی از واقع شده 17و  8های روی کروموزوم

که نقش انتقالی  استعضو  23با  SLCخانوادة ژنی 

های که بیشتر در جمعیت SLCدارند. خانوادة ژنی 

های متنوعی در اند، نقشانسانی تمایز و انتخاب شده

های مختلفی  های زیستی دارند. در بررسیسازوکار

های پوست گزارش  رتباط این خانوادة ژنی با رنگدانها

فرآیندهای مانند  (.Voight et al., 2006شده است )

( SLC25A20( و اکسایشی )SLC27A4بالا بردن )

 ,.Voight et alاسیدهای چرب نشان داده شده است )

های زیستی بسیار (. این خانوادة ژنی نقش2006

کتین، ترشح دهی پرولاای مانند سیگنالگسترده

ای از مواد مغذی،  انسولین، جذب طیف گسترده

وسازی  ساخت هورمون تیروئید و مسیرهای سوخت

(. افزون بر این در GeneCardsمختلف دیگر دارند )

های دیگری ارتباط این خانوادة ژنی با صفات  بررسی

های شیر مانند چربی و پروتئین گزارش  تولید و ترکیب

های توان به ارتباط ژنمی شده است. از این میان

SLC39A8 ،SLC34A2 ،SLC1A4 ،SLC30A4 ،

SLC7A5 ،SLC6A2 ،SLCA3  وSLC35B1  با صفات

 Ogorevc etمربوط به تولید و کیفیت شیر اشاره کرد )

al., 2009 ولی با توجه به طیف فعالیت گستردة .)

های انتخابی این خانوادة ژنی، اختصاص دقیق  ژن

ن خانوادة ژنی به مسیر زیستی های انتخابی ای ژن

یر نیست. همچنین ژن نامزد پذ امکانخاصی 

SLC16A7  ارتباط آن با فراسنجۀ کیفیت گوشت

 13و  12شامل مساحت ناحیۀ عضلۀ چشمی بین دنده 

ای در جمعیت گاو گوشتی و چربی درون ماهیچه

 ی انتخاب گزارش کردندها نشانه عنوان بهلیموزین 

(Gurgul et al., 2015.) 

 6که روی کروموزوم  MEPEو  SPP1 ،IBSPهای ژن

موجود در  اند، یک خوشۀ )کلاستر( ژنیواقع شده

استخوان و غضروف هستند که جزو 

ای  های ماتریکس خارج یاخته فسفوگلیکوپروتئین

(ECM هستند و نقش اساسی در تشکیل شکل طبیعی )

روزگی دارند که به  180استخوان در جنین در سن 

غیرمستقیم  طور بهبر اندازة گوساله نقش دارند و ی مؤثر

دار گزارش شده زایی معنیزایی و یا مردهروی سخت

نژاد  74(. این خوشۀ ژنی در Olsen et al., 2010است )

( و نیز Kijas et al., 2012گوسفند در سراسر جهان )

 ,.Fariello et alگوسفندان جنوب غربی آسیا و آفریقا )

که نام دیگر  SPP1ژن  اب بوده است.( تحت انتخ2014

و در فسفریله کردن  است( OPNآن استئوپتین )

ها و تشکیل استخوان در انسان و موش از گلیکوپروتئین

های استئوبلاست نقش کلیدی دارد  راه تفرق یاخته

(Denninger et al., 2015 ژن .)SPP1 داری  ارتباط معنی

لگی، وزن سا با صفات رشد و وزن بدن شامل وزن یک

زنده در هنگام کشتار، وزن لاشۀ گرم و افزایش وزن 

نژاد گاو گوشتی )هرفورد، آنگوس، شاروله،  7روزانه در 

 White etردآنگوس، سمینتال، فلخویه و لیموزین( دارد )

al., 2007 ژن .)MEPE نقش کلیدی در صفات مرتبط با ،

های مختلف شامل انسان، موش و گاو استخوان در گونه

، در ساخت IBSP(. ژن Zelenchuk et al., 2015رد )دا

های ساختاری در ترکیب ماتریکس خارج پروتئین

ای استخوان نقش داشته که در توسعۀ استخوان  یاخته

 (. Bouleftour et al., 2014نقش کلیدی دارند )

برای برخی  3ژن آنتولوژی در جدول  تجزیۀتایج ن

 ده شده است.دار نشان دااز مسیرهای مهم و معنی

های تحت برای درک بهتر عملکردهای مولکولی ژن

هایی از . بخششدبررسی  ها آنانتخاب، ژن آنتولوژی 

 های بررسیژن آنتولوژی در این مقایسه با  تجزیۀ

 Zhaoنیز همخوانی داشت )و گاو روی گوسفند  پیشین

et al., 2015; Zhao et al., 2016; Zhu et al., 2016.) 

برای عملکرد سامانۀ ایمنی ممکن  انتخاب قوی

های ها در معرض عامل است پس از قرار گرفتن حیوان

بیماریزای جدید هنگام تغییر در مدیریت پرورشی 

 Rameyگیری نژاد رخ دهد ) برای اهلی شدن و شکل

et al., 2013 تکامل تطبیقی سامانۀ ایمنی در .)

( Nielsen et al., 2005ها مانند انسان )بسیاری از گونه

شود. شواهد قابل توجهی از انتخاب مثبت یا دیده می

های مؤثر بر سامانۀ کننده روی برخی از ژن متعادل

ایمنی توسط تجزیۀ ژن آنتولوژی گزارش شده است 

(Ramey et al., 2013.) 

 توانی که های انتخاب مثبت از دیرباز، حیوان

د خو همنوعانتولیدمثلی یا نرخ بقای بالایی نسبت به 

دهد. فشارهای دارند را در تولید نسل آینده شرکت می
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های مؤثر بر صفات تولیدمثلی بسیار انتخاب روی ژن

برای ظهور و تکامل  ها آن درواقعمتفاوت است و 

(. Morgan et al., 2010های جدید ضروری هستند ) گونه

تحقیقات نشان داده است که پرورش در شرایط 

یۀ صفات مؤثر بر رشد و بر پا انتخابجغرافیایی متفاوت، 

تولیدمثل سازگاری بیشتر حیوان را با شرایط متفاوت 

محیطی به دنبال داشته و سودمندی گله را نیز افزایش 

(. شبکۀ ژن آنتولوژی Olivier et al., 2001دهد ) یم

صفات تولیدمثلی در گاوهای گوشتی و شیری نیز تحت 

 (.Zhao et al., 2015انتخاب بوده است )

انرژی یک نقش اساسی در انطباق  وساز وختس

خارج از حد آستانه از نظر دمایی  های یطمحها در گونه

نشان داد که  پیشینکند. شواهد و رطوبت بازی می

SNP های اولیه با متابولیت وساز سوختهای درگیر در

 Hancockآب و هوایی در ارتباط هستند ) پذیریتغییر

et al., 2011وزین از نژادهای برتر (. گاو نژاد لیم

گوشتی به دلیل افزایش وزن روزانه و نرخ تبدیل 

غذایی با میانگین بالا و همچنین از نظر تحمل بسیار 

زیاد نسبت به شرایط نامناسب محیطی اهمیت خاصی 

 پژوهشی با در نتایج et al. Gurgul (2013) .ددار

ی تحت ژنگانبررسی ژن آنتولوژی مناطق  عنوان

ها در ین نژاد دریافتند که گروهی از ژنانتخاب در ا

 ها مؤثر هستند.یاخته وسازی سوختفرآیند 

بوده فعال  وسازی سوختیک بافت  ساختار بدنی،

. استبازسازی  در حالکه در طول حیات همواره 

های جانوری، الگوهای از گونه جامانده بههای فسیل

در  زیست یطمحروشنی از تکامل و سازگاری با 

 امانۀروی س بررسی راهرا از  شده منقرضن جانورا

کند. دو سامانۀ ساختار نمایان می ها آنساختار بدنی 

ی درون و بیرون بدن بند استخوانبدنی اصلی، شامل 

شناسی تکامل دارد  یستزجاندار اهمیت بالایی در 

های مختلف پرندگان محققان با  که در گونه یطور به

های درگیر در این یی ژنهای تکامل پرواز به شناساچالش

 .Zhao et al(.Machado, 2014پردازند ) یمصفت 

در نتایج تحقیقی روی گوسفندان بومی چینی با  (2016)

های با تراکم بالا، در انواع مختلف اندازة دنبه توسط آرایه

نیز توسعۀ سامانۀ ساختار بدنی  ها آنارزیابی ژن آنتولوژی 

 ارش کردند.وسازی را گز های سوختو فعالیت

ارتباط متقابل  بینی یشپبعد برای  ۀدر مرحل

گاو  راست نسخۀدر مناطق  شده ییشناساهای پروتئین

ژنی  ۀبرای ترسیم شبک STRINGاز پایگاه داده 

پروتئینی )ژنی( یکی از  ۀاستفاده شد. شبک

مورد استفاده در  تجزیۀهای ترین روش پیشرفته

. با استفاده استنی ی و پروتئیژنگانهای ارزیابی توالی

های توان ارتباط متقابل پروتئیناز این شبکه می

مربوطه را با یکدیگر  ۀدر مقایس شده ییشناسا

ها( با ها )پروتئینکرد که هر یک از این ژن بینی یشپ

 ۀاز شبک آمده دست بهکدام صفات مرتبط هستند. نتایج 

 ةاز آمار آمده دست بههای پروتئینی نشان داد که ژن

iHS ۀبا صفات توسع یرمستقیمغمستقیم و  طور به 

و  گرمایی تنشایمنی،  امانۀ، سساختار بدنی امانۀس

در ارتباط هستند.  (2قند و انرژی )شکل  وساز سوخت

، 2 ۀو منطق گرمایی تنش، روی 1 ۀمنطق مثال عنوان به

، روی صفات 3 ۀروی صفات سیستم ایمنی و منطق

، روی صفت 4 ۀققند و انرژی و منط وساز سوخت

  .هستندمؤثر  ساختار بدنی امانۀس ۀتوسع

 
 مثبت انتخاب تحت منتخب مناطق در مسیر سازیآنتولوژی ژن و غنی تجزیۀ. 3 جدول

Table 3. Analysis of Gene Ontology and Enriched pathway terms in regions under positive selection 
Go Term فرآیند زیستی P-value م ژننا  

GO:0018130 heterocycle biosynthetic process 4.2E-2 STAT2, STAT6, ATP5B, NAB2, IL23A, RNF41, 

SCL39A5, TIMELES, SMARCC2, NACA 
GO:0019752 T-helper 1 type immune response 4.2E-2 STAT6, IL23A 
GO:0019752 carboxylic acid metabolic process 2.4E-2 CS, GLS2, PTGES3, SHMT2 
GO:0031214 biomineral tissue development 2.1E-3 IBSP, MEPE, SPP1 
GO:0009888 tissue development 1.0E-2 IBSP, MEPE, PKD2, SPP1 
GO:0048856 anatomical structure development 3.5E-2 IBSP, MEPE, PKD2, SPP1, MED28 

bta04630 Jak-STAT signaling pathway 3.5E-2 STAT2, STAT6, IL23A 

bta00630 Glyoxylate and dicarboxylate 

metabolism 
5.3E-2 CS, SHMT2 

https://david.ncifcrf.gov/geneReportFull.jsp?rowids=101109689
https://david.ncifcrf.gov/geneReportFull.jsp?rowids=509060
https://david.ncifcrf.gov/geneReportFull.jsp?rowids=513312
https://david.ncifcrf.gov/geneReportFull.jsp?rowids=101109163
https://david.ncifcrf.gov/geneReportFull.jsp?rowids=101107269
https://david.ncifcrf.gov/geneReportFull.jsp?rowids=101101884
https://david.ncifcrf.gov/geneReportFull.jsp?rowids=101101880
https://david.ncifcrf.gov/geneReportFull.jsp?rowids=101120495
https://david.ncifcrf.gov/geneReportFull.jsp?rowids=101120244
https://david.ncifcrf.gov/geneReportFull.jsp?rowids=443058
https://david.ncifcrf.gov/geneReportFull.jsp?rowids=101120495
https://david.ncifcrf.gov/geneReportFull.jsp?rowids=101120244
https://david.ncifcrf.gov/geneReportFull.jsp?rowids=101103569
https://david.ncifcrf.gov/geneReportFull.jsp?rowids=443058
https://david.ncifcrf.gov/geneReportFull.jsp?rowids=101120495
https://david.ncifcrf.gov/geneReportFull.jsp?rowids=101120244
https://david.ncifcrf.gov/geneReportFull.jsp?rowids=101103569
https://david.ncifcrf.gov/geneReportFull.jsp?rowids=443058
https://david.ncifcrf.gov/geneReportFull.jsp?rowids=101121011
https://david.ncifcrf.gov/geneReportFull.jsp?rowids=101109163
https://david.ncifcrf.gov/geneReportFull.jsp?rowids=101107269
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و  استها دهندة ژن یا پروتئین ی مختلف نشانهاهای با رنگهای تحت انتخاب مثبت. دایرهشبکۀ ژنی و پروتئینی ژن .2 شکل

 .هاست آنتعاملات بین  ها آنخطوط بین 
Figure 2. Gene and Protein network of genes under positive selection. Nodes are genes or proteins; lines indicate 

interactions between proteins. 

 

ر این که پیشتر دهای احتمالی QTLبررسی 

 ،نشان دادبودند  شده ییشناسامناطق ژنگانی گوسفند 

 جایگاه ژنی مختلف مؤثر بر صفات مهم اقتصادی پنج

صفات مرتبط با لاشه )وزن کشتار و وزن لاشه  شامل

گرم(، رشد )وزن بدن و افزایش وزن روزانه(، کیفیت 

ای(، تولید پشم )طول ماهیچه رونلاشه )چربی د

قطر پشم( و تولیدمثل  ذیریپاستاپل و ضریب تغییر

فصل  آغازاز  پیشمیزان پروژسترون  بیشترین)

 . داردمتولدشده( همپوشانی  ةبر شمارتولیدمثلی و 

 

 گیری کلینتیجه

های انتخاب از در این بررسی برای شناسایی نشانه

های انتخاب در  استفاده شد و نشانه iHSآمارة 

های  سییی از ژنگان شناسایی شد که در بررها بخش

ی اهلی دیگر نیز تأیید ها دامپیشین در انسان، گاو و 

های موجود در نواحی QTL و ها ژنشده بودند. بررسی 

با صفات مرتبط  ها ژنتحت انتخاب نشان داد که این 

 تنش ایمنی، سامانۀ ساختار بدنی، سامانۀ توسعۀ

در ارتباط هستند  انرژی و قند وساز سوخت و گرمایی

ی پیوستگی و عملکردی بیشتری برای ها اما بررسی

. استهای مرتبط نیاز QTLو  ها ژنشناسایی عملکرد 

هایی  تواند منابع داده، نتایج این تحقیق میدرمجموع

های متمایزکننده و  با ارزشی در جهت شناسایی ژن

شناسایی نواحی ژنگانی کاندید برای بسیاری از صفات 

د زندی مورد مهم اقتصادی موجود در گله گوسفند نژا

های این تحقیق  بررسی فراهم آورد. همچنین از داده

توان در تحقیقات مرتبط با انتخاب ژنگانی، طراحی  می

های تکمیلی  و ارزیابی  های آمیزشی و بررسینظام

 استفاده کرد.
 

 سپاسگزاری

از مسئولان و محققان مرکز اصلاح نژاد و بهبود تولیدات 

لی پروژه و ایستگاه دامی کشور به خاطر حمایت ما

پرورش و اصلاح نژاد گوسفند زندی استان تهران 

ها در  )ایستگاه خجیر( برای در اختیار گذاشتن حیوان

 گردد. ، تشکر و قدردانی میاجرای این پروژه
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