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Copy number variation (CNVs) is one of the most important structural variations in 

the genome which play an important role in the genetic variance of economic traits. In 

this study, CNVs and copy number variation regions (CNVRs) on the sex chromosome 

were investigated in three native Iranian sheep breeds, including fat-tailed Baluchi and 

Lori-Bakhtiari breeds and thin-tailed Zel breed. 50K genotyped samples were obtained 

and CNVs were identified for each individual using PennCNV software. After 

identifying CNVs in each individual, the quality control of CNVs was performed with 

different filters, and CNVRs were identified by using the overlapping regions of CNVs 

using CNVRuler software. In total, 37, 11 and 4 CNVs of gain events were identified 

on the X chromosome of Baluchi, Zel and Lori-Bakhtiari sheep, respectively. The 

minimum, maximum and average length of identified CNVs were 94477, 1293154 and 

447694 bp in Baluchi breed, 271819, 906644 and 674854 bp in Zel breed and 99705, 

306525 and 167913 bp in Lori Bakhtiari breed, respectively. After merging the CNVs, 

30, 10 and 4 CNVRs were identified in these three breeds, respectively, all of which 

were of the gain events. The analysis of genes in CNVR regions showed that some of 

these genes (VEGF, VAM21, TRPC5, NDUFA1, APLN and TNMD) were related to 

fat metabolism. Annotations of genes for molecular function were significantly 

enriched in the pathway of arylsulfatase activity, which plays a role in reproduction. 

Further studies on these CNV regions can help identify genes affecting fat metabolism 

in sheep. 
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Extended Abstract 

Introduction 

Copy number variations (CNV), with a minimum size of 50 base-pairs, is one of the most important sources 

of genetic variation, which together with SNP data provides informative genomic structural data. Several 

studies have shown that some CNVs play significant role in the phenotypic diversity of economically important 

traits and the development of disease resistance or susceptibility in sheep. Genome-wide copy-number 

association studies provide new facilities to identify the genetic mechanisms underlying complex traits in sheep 

breeds. Since the X chromosome has a remarkable number of genes, it is a valuable study target for the 

identification of CNVs at the genome level. Several studies have reported the presence of CNVs and selection 

signatures on the sheep X chromosome. In this study, CNVs and copy number variation regions on the sex 

chromosome were investigated in three native Iranian sheep breeds, including fat-tailed Baluchi and Lori-

Bakhtiari breeds and thin-tailed Zel breed. 
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Materials and Methods 
To identify the copy number variation on the X chromosome, the genomic data of 96 Baluchi sheep, 47 

Lori-Bakhtiari sheep and 47 Zel sheep, genotyped using Illumina Ovine SNP50 Bead Chip array, were used. 

The quality control steps were as follows: animals with more than 5% of missing genotypes, SNPs with MAF 

of less than 5% and SNPs with genotyping call rate of less than 5% and deviation from Hardy-Weinberg 

equilibrium (p<1×10-6) were discarded from the further study. To identify CNVs, signal intensity ratios (LRR) 

and B allele frequencies (BAF) files were obtained for each marker. The population B allele frequency was 

estimated based on the BAF of each marker in the population. The GC model file was created by considering 

the GC content of the regions surrounding one million base pairs (500 kb each side). Also, to compare and 

investigate the effect of considering the GC file, the analyzes were also performed without considering the 

gcmodel. Finally, CNVs were identified for each individual using PennCNV software. After identifying CNVs 

in each individual, the quality control and filtering of CNVs were performed: samples with standard deviation 

of log R ratio (LRR) less than 0.3, BAF drift less than 0.01, wave factor less than 0.05 and confidence score 

less than 15 (less than 10 for gain events) were excluded. Also, CNVs must had at least 3 consecutive SNPs. 

To identify CNVs on the X chromosome, lastchr --chrx argument in PennCNV was used. Identification of 

CNVRs was performed using the overlapping regions of CNVs in different animals using CNVRuler software. 

The UCSC genome browser tool (version 4) was used to identify the gene content located in CNVRs. Finally, 

gene ontology (GO) analysis was performed for the identified genes using the DAVID. 

 

Results and discussion 
In this study, X chromosome-linked CNVs and CNVRs were investigated in three Iranian breeds including 

two fat-tailed breeds (Baluchi and Lori-Bakhtiari) and one thin-tailed breed (Zel). The results showed that 

considering quality control for GC content, as in previous studies, led to a reduction in the number of CNVs. 

The minimum, maximum and average length of identified CNVs were 94477, 1293154 and 447694 bp in 

Baluchi breed, 271819, 906644 and 674854 bp in Zel breed and 99705, 306525 and 167913 bp in Lori Bakhtiari 

breed, respectively. After merging the CNVs, 30, 10 and 4 CNVRs were identified in these three breeds, 

respectively, all of which were of the gain events. The analysis of genes in CNVR regions showed that some 

of these genes (VEGF, VAM21, TRPC5, NDUFA1, APLN and TNMD) were related to fat metabolism. 

Annotations of genes for molecular function were significantly enriched in the pathway of arylsulfatase 

activity, which plays a role in reproduction. Further studies on these CNV regions can help identify genes 

affecting fat metabolism in sheep. 

 

Conclusion 
In general, more CNVs and CNVRs were identified in the thin- tailed Zell breed compared to the studied 

fat-tailed breeds. Several genes were identified in the CNVR regions, which were reported to be associated 

with fat metabolism in previous studies. Therefore, with more detailed studies of these genes, useful 

information regarding the underlying mechanism of fat metabolism in sheep can be obtained. 
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  ها:واژهکلید
، CNV ،SNPگوسفند 
PennCNV. 

 یکیژنت انسیدر وار یدر ژنوم است که نقش مهم یساختار راتییتغ نیاز مهمتر یک( یCNV) یتعداد کپ تنوع
سه  یکروموزوم جنس یو( رCNVR) یتنوع تعداد کپ یها و نواحCNVمطالعه  نیدارند. در ا یصفات اقتصاد

شدند.  یبدون دنبه زل بررس ادو نژ یاریبختیو لر یدنبه دار بلوچ یشامل نژادها یرانیا ینژاد گوسفند بوم
شدند.  ییشناسا PennCNVهر فرد با استفاده از نرم افزار  یها براCNVو  یآورها جمعنمونه K 50 پیژنوت

ها CNVهمپوشان  یها با استفاده از نواحCNVRمختلف انجام شد و  یلترهایها با فCNV تیفیسپس کنترل ک
از نوع اضافه به  CNV 4و  11، 37شدند. در مجموع، تعداد  ییناساش CNVRuler v1.5با استفاده از نرم افزار 

طول  نیانگیو م نیشتریب ن،یشد. کمتر ییشناسا یاریبخت-یلرزل و  ،یگوسفند بلوچ Xکروموزوم  یرو بیترت
CNV271819،  یباز در نژاد بلوچجفت 447694و   1293154، 94477 بیشده، به ترت ییشناسا یها ،

بود.   یاریبخت یباز در نژاد لرجفت  167913و  306525، 99705باز در نژاد زل و جفت  674854و  906644
از نوع  یشد که همگ ییسه نژاد شناسا نیدر  ا CNVR 4و  10، 30تعداد  بیها به ترتCNVپس از ادغام 

، VEGF ،VAM21ها )ژن نیاز ا ینشان داد که برخ CNVR ینواح یهاعمکلرد ژن یاضافه بودند. بررس

TRPC5 ،NDUFA1 ،APLN وTNMDعملکرد  یها براژن یسینوهیدر ارتباط بودند. حاش یچرب سمیا متابول( ب
مثل نقش دارد.  دیشدند که در تول یساز یغن arylsulfatase activity ریدر مس یداریبه طور معن ،یولمولک

در  یچرب سمیموثر بر متابول یسبب یهاانتیوار  ییتواند به شناسا یم CNVمناطق  نیا یرو شتریمطالعات ب
 .دیگوسفند کمک نما
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 مقدمه
 در و زمانهم طور به ژنوم سراسر در را  (SNP)نوکلئوتیدیچند شکلی تک  هستند قادر که هاییتراشه گسترش با امروزه

 در اقتصادی مهم صفات با مرتبط مناطق ژنومی شناسایی زمینه در نیز های جدیدیافق کنند، شناسایی کوتاهی زمان مدت

 یهاچند شکلیحال،  نیآشکار شده است. با ا دهیچیصفات پ یچند ژن یمعمار و ایجاد سنتی هایروش با هاآن و جایگزینی هادام
که به  یادهیپدبرای  یشنهادیپ هایراه حلاز  یکیو  دهندینم حیشده را توض مشاهده ژنتیکیتنوع  تمام یدیتک نوکلئوت

 Manolio et) است هاCNVمانند  ،یکیژنت یهاانتیاز وار یگریسهم انواع د ،شودیشناخته مگمشده  یریپذعنوان وراثت

al., 2009) .CNV قطعات  ریتکث ایها که با حذفDNA   اریبس یلاس جهشک کیشوند،  یباز مشخص مجفت 50بزرگتر از 
ز ژن، برش وبه د تیحساس قیطراز  پیفنوت تاثیر شگفتی روی، هاآن اندازه احتمالاً بزرگ لیدهند که به دل یمتنوع را نشان م

ها CNVبرخی بنابراین،  .  (Shaikh, 2017)دارندکننده  میتنظ عواملاختلال در  ایمغلوب  یهاآلل، آشکارسازی هاادغام ژن ای
ها CNV. (Macé et al., 2017)ها و صفات پیچیده در انسان مانند چاقی و وزن بدن در ارتباط هستند با بسیاری از بیماری

 نیارتباط ب .ات اقتصادی می شوندهای دامی را تحت تاثیر قرار می دهند و منجر به تغییرات در صفتنوع فنوتیپی در گونه
CNV گوسفند نژاد  و صفات لاشه در ییو رشد، کاراSanta Inês 1167 مورد مطالعه قرار گرفت. نتایج CNV را در  یاتوزوم

روی کروموزوم  CNV قطعه کیادغام شدند.  CNVR 216که در  نمود  یی، شناسامنحصر به فرد CNV 294گوسفند، با  438
ژن  8 نیبر ا علاوه همراه بود.خوراک  مانده مصرفباقی با 6روی کروموزوم  یگرید CNV وبود،  در ارتباط هتولید لاشبا  3

شناسایی شدند  نقش داشتند یانرژ سمیو متابول یسلول زیکه در تما ADGRL3و  SPAST ،TGFA یهااز جمله ژن
(Ladeira et al., 2022).  یراس گوسفند بلوچ 96شامل  یرانینژاد گوسفند ا 3دام از  192 یژنوم یهااز دادهدر مطالعه اخیر 

دنبه برای بدونراس گوسفند زل به عنوان نژاد گوسفند  47و  داری دنبههابه عنوان نژاد یاریبخت-یراس گوسفند لر 47و 
دنبه دار و بدون  ینژادهابه ترتیب در  CNVR 187و  328 و CNV 242و  573 اتوزومی استفاده شد. نتایج CNVشناسایی 

 نیدو ژن کدکننده پروتئ یحاو 6کروموزوم از نوع اضافه شدگی روی  CNVR کینشان داد که  شناسایی نمود و  دنبه
HGFAC  وLRPAP1  استبا صفت داشتن یا نداشتن دنبه در ارتباط (Taghizadeh et al., 2022) . 
 X زیرا اندازه موثر در کروموزومدریفت بیشتری را نسبت به کروموزوم اتوزومی متحمل می شود  Xکروموزوم          

ن بودن جمعیت در دو جنس نر و ماده، سه چهارم اندازه ست، که در صورت یکساا  NeX = 9NfNm/(4Nm + 2Nf)  لمعاد
 X. کروموزوم (Heyer & Segurel, 2010) باشدمی NeA = 4NfNm/(Nf + Nm) موثر در کروموزومهای اتوزومی یا

 CNV. شناسایی (Zhu et al., 2020)ها باشد CNVتواند هدف خوبی برای شناسایی تنوع ژنی بالایی دارد و بنابراین می
در برنامه   .(Wang et al., 2007)های اتوزومی است ها در کروموزومتاحدودی متفاوت از شناسایی آن  Xروی کروموزوم 

PenCNV (Wang et al., 2007)  توصیه می شود در شناساییCNV ها فایل جنسیت مشخص باشد. اگر فایل جنسیت در
را ماده و پیش بینی می شود به طوری که بالای یک دهم  Bدسترس نباشد، جنسیت بر اساس نرخ هتروزیگوس فراوانی آلل 

استفاده می شود به طور نرمال تعداد دو کپی  CNVو کمتر از یک دهم را نر پیش بینی می کند. الگوریتمی که برای شناسایی 
تعداد کپی برابر صفر یا یک نشاندهنده ها در ماده Xکند. بنابراین برای اتوزمها و کروموزوم جنسی فرض می SNPرا برای هر 

در نرها، تعداد کپی برابر یک نرمال و صفر به معنی حذف  Xندهنده اضافه شدگی است. برای کروموزوم نشا 2حذف و بالاتر از 
ها مورد CNVبه صورت مجزا در شناسایی  Xها کروموزوم .  بنابراین در استفاده از این الگویتم(Wang et al., 2007)  است

 یهاهیاز آرا ینیچ یدر سه نژاد گوسفند بوم Xکروموزوم  یرو CNV صیتشخ یبرا در مطالعه اخیرگیرد. آزمون قرار می
 Xکروموزوم  رویها CNVRمطالعه نشان داد که  نیا جینتا. (Zhu et al., 2020)استفاده شد  یگوسفند کا 600  گوسفندی

ها در تنوع فنوتیپی، CNVبا توجه به اهمیت  .هستند قتصادیا ژن مرتبط با صفات مختلف نیچند یحاو ینیچ یگوسفند بوم
در سه نژاد گوسفند بومی ایرانی شامل بلوچی، زل و لری  Xهدف از مطالعه حاضر شناسایی تنوع تعداد کپی روی کروموزوم 
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استفاده شد، سعی نمودیم ساز دار و نژاد بدون دنبه زل . همچنین با توجه به اینکه در این مطالعه از نژادهای دنبهبختیاری بود
 و کار مولکولی کنترل ذخیره چربی را نیز مورد مطالعه قرار دهیم.

 

 ها مواد و روش

 نمونه و کنترل کیفیت
نر(  3ماده و  93گوسفند نژاد بلوچی ) 96های ژنومی از داده Xشناسایی تنوع تعداد کپی روی کروموزوم  برای

(Gholizadeh et al., 2014) ،47 بختیاری )-های نژاد لرینر( مربوط به میش 8ماده و  39ی ژنومی )هدادMoradi et al., 

کا  50 های گوسفندی که با استفاده از آرایه (Moradi et al., 2012نر( نژاد زل ) 7ماده و  40ی ژنومی )داده 47و ( 2012
 با ها به این صورت بود که حیواناتفیت ژنوتیپگوسفندی شرکت ایلومینا تعیین ژنوتیپ شده بودند استفاده شد.  کنترل کی

درصد و  5کمتر از های با تعیین ژنوتیپ SNPدرصد و  5کمتر از  MAFبا  یهاSNPرفته،  از دست درصد ژنوتیپ 5 از بیش
) 1.07Plink  Purcell افزار نرم با ( حذف شدند. مراحل مختلف کنترل کیفیت>1p×10-6واینبرگ )-هاردیانحراف از تعادل

et al., 2007) .انجام شد 

 

 CNVRو  CNV شناسایی

( برای هر نشانگر به BAF) Bهای آللی ( و فراوانیLRRهای شدت سیگنال )های نسبت، فایلCNVبرای شناسایی 
با در نظر گرفتن محتوی  GCهر نشانگر در جمعیت برآورد شد. فایل مدل  BAFجمعیت بر اساس  Bدست آمد. فراوانی آلل 

GC کیلو باز(  تشکیل شد. همچنین برای مقایسه و بررسی تأثیر 500یک میلیون جفت باز )هر طرف  نواحی احاطه کننده 
ها برای هر فرد با استفاده از CNVدر نهایت  نیز انجام شد.  gcmodelها بدون در نظر گرفتن ، آنالیزGCفایل مدل تشکیل 

ها در هر CNVشناسایی شدند. بعد از شناسایی  OAR4بر اساس اسمبلی PennCNV   (Wang et al., 2007) نرم افزار 
به این صورت انجام PennCNV   (Wang et al., 2007)ها با استفاده از نرم افزار CNVفرد، تعیین کیفیت و فیلتراسیون 

، فاکتور موجی کمتر از 01/0کمتر از  BAF، رانش  3/0کمتر از  LRR( مربوط با SDهای با انحراف استاندارد )شد: نمونه
حذف شدند. همچنین  (Whitman et al., 2020)برای رخدادهای اضافه  10)کمتر از  15و امتیاز اطمینان کمتر از  05/0

CNV 3ها باید حداقل دارای ( اسنیپ پشت سر همconsecutive SNPs باشند. برای شناسایی )CNV های روی کروموزوم
X  از آرگیومنت chrx-- lastchr  استفاده شد. شناساییCNVRبا استفاده از نواحی همپوشان  هاCNV ها در حیوانات مختلف

 ی( برا4)نسخه  UCSC ژنوم ار مرورگرابزانجام شد. از  CNVRuler v1.5 (Kim et al., 2012)با استفاده از نرم افزار 
 یسینو هیحاش طور کاملژنوم گوسفند به  نکهیا لیحال، به دل نی. با امیها استفاده کردCNVRژن واقع در  یمحتوا ییشناسا

ی ژن ها برای( GOژن ) یشناس یهستدر نهایت تجزیه و تحلیل  .میاستفاده کرد گاو نیز یهااست ما از ارتولوگ هنشد
 انجام شد.DAVID (https://david.ncifcrf.gov ) پایگاه با استفاده از شدهشناسایی 

 

 نتایج و بحث

های شناسایی CNVبعد از ویرایش  شناسایی شد.  Xخام در گوسفند بلوچی روی کروموزوم  CNV 59در مجموع تعداد 
های CNVگوسفند بلوچی باقی ماند. تمامی  Xروی کروموزوم  CNV 37شده بر اساس معیارهای کنترل کیفیت، تعداد 

شناسایی  CNVجفت باز بود و بیشترین طول  94477شناسایی شده  CNVشناسایی شده از نوع اضافه بودند.  کمترین طول 
ها CNVجفت باز و میانگین طول  16564660ها، CNVهمچنین مجموع طول  .(1جفت باز بود )جدول  1293154شده 

ها که دارای حداقل یک جفت باز مشترک هستند به دست آمدند. پس از CNVاز ادغام  CNVجفت باز بود. نواحی   447694
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کمترین طول  گوسفند بلوچی شناسایی شد که همگی از نوع اضافه بودند. Xروی کروموزوم  CNVR 30ها تعداد CNVادغام 
CNVR  باز بود و بیشترین طول جفت 138368شناسایی شدهCNVR  (1باز بود )جدول جفت 1622372شناسایی شده. 

های CNVRباز بود. تعداد جفت  498503ها CNVRباز و میانگین طول جفت  14955104ها، CNVRهمچنین مجموع طول 
درصد(.  67/66مورد،  20های شناسایی شده را به خود اختصاص دادند )CNVRکیلو باز بیشترین تعداد  500با طول کمتر از 

های شناسی ژنژن شناخته شده در این نواحی وجود دارند. بررسی هستی 31ایگاه داده نشان داد که در مجموع تعداد بررسی پ
های کاندیدا برای فرایند زیستی در مسیرهای در نژاد بلوچی نشان داد که ژن Xکروموزوم  CNVRشده در نواحی شناسایی

protein ubiquitination  وpositive regulation of protein catabolic process  غنی شدند. همچنین برای اجزای
ها به طور نویسی ژنو برای عملکرد مولکولی حاشیه integral component of membraneهای کاندیدا در مسیر سلولی ژن

 (. 2شدند )جدول  غنی arylsulfatase activityمعنی داری در مسیر 
 

 در نژاد بلوچی جنسیشده روی کروموزوم های شناساییCNVR  .1جدول 

CNVR 
 موقعیت آغاز

(bp) 

 موقعیت پایان

 (bp) 
 ژن (bp) طول

CNVR_1 81251287 81389655 138368  

CNVR_2 12682376 12828064 145688 
VEGFD, ASB11, ASB9, 

CNVR_3 85981748 86144595 162847 
 

CNVR_4 89465428 89636425 170997  

CNVR_5 208720 386118 177398 
 

CNVR_6 42301498 42485782 184284 
 

CNVR_7 34035798 34240669 204871 LOC523631 

CNVR_8 79485418 79731996 246578 VMA21 

CNVR_9 10559046 10842349 283303 
 

CNVR_10 26200889 26492489 291600 
 

CNVR_11 130518773 130815227 296454 
 

CNVR_12 100263192 100563212 300020 
 

CNVR_13 119674612 119982434 307822 
VSIG1, ATG4A, 

PSMD10 

CNVR_14 53276248 53601820 325572 
SPACA5, ZNF182, SSX5, 

SLC38A5 

CNVR_15 123398318 123752228 353910 
 

CNVR_16 6368978 6746593 377615 
 

CNVR_17 116408247 116814073 405826 TRPC5, NDUFA1 

CNVR_18 22832002 23251843 419841 
 

CNVR_19 91724997 92167408 442411 
 

http://www.ebi.ac.uk/QuickGO/GTerm?id=GO:0016567
http://www.ebi.ac.uk/QuickGO/GTerm?id=GO:0045732
http://www.ebi.ac.uk/QuickGO/GTerm?id=GO:0016021
http://www.ebi.ac.uk/QuickGO/GTerm?id=GO:0004065
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CNVR 
 موقعیت آغاز

(bp) 

 موقعیت پایان

 (bp) 
 ژن (bp) طول

CNVR_20 51086475 51552293 465818 
 

CNVR_21 126746676 127292589 545913 
 

CNVR_22 31530120 32189901 659781 TMEM47, LOC785287 

CNVR_23 81582816 82310611 727795 
 

CNVR_24 4048873 4798895 750022 STS, PUDP 

CNVR_25 100790151 101726596 936445 
GRIA3 

CNVR_26 39032305 39972862 940557 
 

CNVR_27 19283526 20227394 943868 PHEX 

CNVR_28 93871026 94908587 1037561 
MOSPD1, ZNF449, 

RTL8C, MMGT1 

CNVR_29 1207903 2297470 1089567 ARSL, CD99 

CNVR_30 77781659 79404031 1622372 
CNGA2, MIR767, 

CETN2, KIR2DS1, BGN 

 
های CNVشناسایی شد. تمامی  Xروی کروموزوم  CNV 11در نژاد زل بعد از فیلتراسیون و کنترل کیفیت در مجموع تعداد 

باز و جفت 271819شده به ترتیب های شناساییCNVشناسایی شده از نوع اضافه شدگی بودند. کمترین و بیشترین طول 
  674854ها CNVباز و میانگین طول جفت  7423399ها، CNVهمچنین مجموع طول  .(1باز بود )جدول جفت 906644

گوسفند زل شناسایی شد که همگی از نوع اضافه  Xوموزوم روی کر CNVR 10ها تعداد CNVباز بود. پس از ادغام جفت
جفت  906643شناسایی شده  CNVRجفت باز بود و بیشترین طول  271818شناسایی شده  CNVRکمترین طول  بودند.

باز بود. جفت  710980ها CNVRجفت باز و میانگین طول   7109804ها، CNVRهمچنین مجموع طول  .(1باز بود )جدول 
مورد،  2های شناسایی شده را به خود اختصاص دادند )CNVRکیلو باز کمترین تعداد  500های با طول کمتر از CNVRتعداد 

 ژن شناخته شده در این نواحی وجود دارند.  32درصد(. بررسی پایگاه داده نشان داد که در مجموع تعداد  18
 

 در سه نژاد گوسفند بومی CNVنواحی دربرگیرنده های شناسایی شده در آنالیز هستی شناسی ژن برای ژن .2جدول 

 ترم نژاد طبقه
صحیح ت

  value-pشده
GOTERM_BP بلوچی protein ubiquitination, positive regulation of protein catabolic 

process 
02/0 

GOTERM_CC_DIRECT 
  integral component of membrane بلوچی

 extracellular region, membrane 02/0 زل

GOTERM_MF_DIRECT 
  arylsulfatase activity بلوچی

 arylsulfatase activity, metalloendopeptidase inhibitor activity 02/0 زل

 

 4خام را شناسایی کرد. بعد از فیلتراسیون و کنترل کیفیت در مجموع تعداد  CNV 47ها در نژاد لری بختیاری آنالیز داده
CNV  روی کروموزومX  شناسایی شد. تمامیCNV های شناسایی شده از نوع اضافه بودند.  کمترین طولCNV  شناسایی

http://www.ebi.ac.uk/QuickGO/GTerm?id=GO:0016567
http://www.ebi.ac.uk/QuickGO/GTerm?id=GO:0045732
http://www.ebi.ac.uk/QuickGO/GTerm?id=GO:0045732
http://www.ebi.ac.uk/QuickGO/GTerm?id=GO:0016021
http://www.ebi.ac.uk/QuickGO/GTerm?id=GO:0005576
http://www.ebi.ac.uk/QuickGO/GTerm?id=GO:0016020
http://www.ebi.ac.uk/QuickGO/GTerm?id=GO:0004065
http://www.ebi.ac.uk/QuickGO/GTerm?id=GO:0004065
http://www.ebi.ac.uk/QuickGO/GTerm?id=GO:0008191
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همچنین مجموع طول  .(3جفت باز بود )جدول  306525شناسایی شده  CNVجفت باز بود و بیشترین طول  99705شده 
CNV ،جفت باز و میانگین طول   671651هاCNV جفت باز بود. پس از ادغام   167913هاCNV 4ها تعداد CNVR  روی

شناسایی شده  CNVRکمترین طول  گوسفند نژاد لری بختیاری شناسایی شد که همگی از نوع اضافه بودند. Xکروموزوم 
همچنین مجموع طول  .(2جفت باز بود )جدول  306524شناسایی شده  CNVRجفت باز بود و بیشترین طول  99704

CNVR ،ل جفت باز و میانگین طو  671647هاCNVR جفت باز بود. بررسی پایگاه داده نشان داد که در مجموع   167911ها
 ژن شناخته شده در این نواحی وجود دارند.  3تعداد 
 

 و لری بختیاری زل هایدر نژاد جنسیهای شناسایی شده روی کروموزوم CNVR  .3جدول 

 
CNVR 

 موقعیت آغاز

(bp) 

 موقعیت پایان

 (bp) 
 ژن (bp) طول

 CNVR_1 126495510 126767328 271818 TSPAN6, TNMD زل

 CNVR_2 97238638 97649952 411314 MBNL3, STK26, RAP2C 

 CNVR_3 41729697 42398195 668498 KDM6A, DUSP21 

 CNVR_4 107251703 107972909 721206 OCRL, XPNPEP2, LOC505600, APLN 

 CNVR_5 1082624 1867147 784523 CD99, ARSL 

 CNVR_6 53276248 54065651 789403 FTSJ1, ZNF182, SPACA5, CSNK1B, UXT, ELK1, TIMP1, ARAF 

 CNVR_7 78924453 79731996 807543 MIR452, FATE1, CNGA2, VMA21 

 CNVR_8 4583517 5455288 871771 STS, PNPLA4 

 CNVR_9 133976299 134853384 877085  

 CNVR_10 16567951 17474594 906644 MGC134232, LOC784741, PDHA1, SH3KBP1, RPL17 

-لری
 بختیاری

CNVR_1 11293420 11393124 99704  
CNVR_2 109000000 109000000 100533  
CNVR_3 84110445 84275331 164886  
CNVR_4 74828607 75135131 306524 LOC768323, LOC526488, GAB3 

      

 
در سه نژاد ایرانی مورد بررسی قرار گرفتند. نتایج نشان داد که در نظر گرفتن ویرایش  CNVRها و CNVدر این مطالعه 

، (Diskin et al., 2008; Xu et al., 2013)ی قبلها شد که همانند مطالعات CNVمنجر به کاهش تعداد  GCبرای محتوی 
به  CNV 4و  11، 37نشان داد. در مطالعه حاضر، در مجموع، تعداد  هاCNVتعداد کل را بر  GCتاثیر ویرایش برای محتوی 

 CNVگوسفند بلوچی، زل و لری بختیاری شناسایی شدند که همگی از نوع اضافه بودن و هیچ رخداد  Xترتیب روی کروموزوم 
در تکامل ژن و ژنوم دارند و اغلب تحت  ینقش مهم یاو قطعه یژن یکه تکرارها شودیتصور ماز نوع حذف مشاهده نشد. 
 رییتغ ای یماریب جادیباعث ا ادیخاص هستند و به احتمال ز یهایبندها به دور از دستهکه حذف یانتخاب مثبت هستند، در حال

در  یسترده اتوانند منبع تنوع گ یها مCNVاگرچه . ) ,.Uddin et al., 2006Redon et al ;2014(   شوندیم سازگاری
تحمل  شتریآنها را ب ،ژنوم رایدهد، ز یها رخ ماز حذف شتریبزرگ ب یهاCNVدر  کپی باشند، احتمال تکرار ژنومی  مکان کی
باشد  لیدل نیممکن است به ا مسأله نیا .( ,.2006Redon et al) دهد یرخ نم یکیماده ژنت فقدان به این علت کهکند  یم

وجود  لیکننده به دل میتنظ ای یسیمناطق حذف شده شامل مناطق کدنو وشوند  یم ینگهدار یمدت طولان یکه تکرارها برا
 کنندهکدهای توالیواقع در  یتکرارها ل،یدل نیبه هم .(Conrad et al., 2006) شوند یها پاک مدر طول نسل منفی  انتخاب

 یهاطیرشد در مح یبرا یاحتمال ییو توانا یپیبه تنوع فنوت نید، بنابرانده شیرا افزا یکیتواند تنوع ژنت یم کنندهتیتقو ای
 یبرا (K 600) بالا تراکمبا   SNPی هاهیاز آرا در یک مطالعه،  .(Bekaert and Conant, 2014) دنکن ینامطلوب کمک م

برابر  3/4حدود  یتعداد کپ شیافزاشد و تعداد رخداد استفاده  ینژاد محل کیگوسفند و  سنتتیک لایندر دو  CNV صیتشخ
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های اضافه نسبت به حذف در CNVتعداد بیشتر رخدادهای   .(Wang et al., 2020)بود  یکاهش تعداد کپتعداد رخدادهای 
(. از طرف دیگر، وجود تعداد بیشتر  ,.2022Laseca et all., ; 2019Sole et alمطالعات دیگر نیز گزارش شده است )

 ;Bae et al., 2010)ه اضافه در طول ژنوم در مطالعات بسیاری گزارش شده است از نوع حذف نسبت ب CNVرخدادهای 

Fontanesi et al., 2011; Hou et al., 2011; Liu et al., 2013) .یهاتمیبالاتر الگور تیحساس لیممکن است به دل نیا 
بخش از  کی ییشناسا یتوال هایخوانشاز  یدر صورت وجود تعداد محدود رایحذف باشد، ز یدادهایبه رو CNV یفراخوان

سیگنال شدت  یداده ها رایز، (Kommadath et al., 2019) تر استآسان تکرار شدهقطعه  کیدست رفته ژنوم نسبت به 
. باید توجه داشت که تعداد و نسبت رخدادهای (Wang et al., 2020) دارند یهمبستگ یکپ تعدادبا  یبه صورت خط یینما

، یک مطالعهدر . ( ,.2022Laseca et all., ; 2010Bae et al)  ها ممکن است متغیر باشدحذف در طول کروموموزوماضافه به 
 ،قرار گرفت لیو تحل هیمورد تجز یابییبا استفاده از توال ظریفسه نژاد گوسفند پشم  سطح ژنومدر  CNV عیتوز یهایژگیو

گزارش شد، در حالیکه، برای کروموزوم جنسی تعداد  هر دو  ای کپی تکرار یدادهایاز رو شتریحذف ب یدادهایرودر سطح ژنوم 
نرم افزار  .  در یک مطالعه روی گوسفندان بومی چین که از(Yuan et al., 2021) رخدادهای اضافه دو برابر تعداد حذف بود

PennCNV ییشناسا یبرا CNV،28و  45، 78 تعداد استفاده شد CNV  گوسفند  و  یآلتاگوسفند  هان، به داردندر گوسفند
های های شناسایی شده می تواند به دلیل تعداد نمونهCNVتفاوت در تعداد  (Zhu et al., 2016). شناسایی شد یتبت دم دار

 .تعیین ژنوتیپ شده، ساختار ژنتیکی نژادهای ایرانی و چینی، معیارهای کنترل کیفیت و همچنین تراکم پنل نشانگری باشد
و تعداد  تراکماز نظر  ها در گوسفنداین آرایهاست، اما   هاCNVبرای شناسایی  تانداردروش اس کی SNP یهاهیاستفاده از آرا
. به را تحت تأثیر قرار دهند CNVRو بنابراین  CNVو می توانند نتایج شناسایی   متفاوت هستند کا600کا تا 50نشانگرها، از 

( با 1296) CNVR یشتریتعداد ب K      (Ma et al., 2017) 600 هیبا آرا ینیگوسفند چ 48 لیو تحل هیعنوان مثال، تجز
با  ینیگوسفند چ 160از  CNVR 111با  (Ma et al., 2015)کا 50آرایه  با سهی( در مقاتیلوبایک 96اندازه کوچکتر )حدود 

د نشان می دهد که حتی کمبود تعداد ز شناسایی کردند که اهمیت تراکم نشانگری را در این مورلوبایک78/123اندازه متوسط 
 نمونه را نیز پوشش داد. 

روی کروموزوم جنسی گوسفندان بلوچی، لری بختیاری و زل  CNVR 4و  10، 30ها به ترتیب تعداد CNVپس از ادغام  
گوسفند  و  یاآلتگوسفند هان،  داردنبهدر گوسفند باز شناسایی شدند. جفت 671647و  7109804، 14955104با  مجموع طول 

 02/7و  93/0، 23/1 یهابا طول CNVR 22و  4، 6در مجموع  بیبه ترت ،همپوشان یهاCNVپس از ادغام  یتبت داردم
در  شده ییشناسا یهاCNVR .(Zhu et al., 2016) شدند ییگوسفند شناسااین نژادهای  X یهاکروموزوم یبر رو بازمگا

با  توانیاحتمالاً مبیشتر و طویل تر برآورد شده اند به طوری که  SNP تراکم کمتر آرایه لیاحتمالا به دل یرانی نژادهای ا
 تیجمع لیو تحل هیو تجز CNV صیتشخ یرا برا یبالاتر تیوضوح و حساس تواندیکه م K 600آرایه پرتراکم تر استفاده از 

 هیآرا تراکم ن،یبنابرا .(Di Gerlando et al., 2022) اشکال اجتناب کرد نیاز ا، ارائه کند کم تراکمبا  SNP هینسبت به آرا
 Yang)گذارد  یم ریتأث تیجمع یکیژنت لیو تحل هیاستفاده از آنها در تجز جهیو در نت CNV شناساییاست که بر  یعامل مهم

et al., 2018). 
ها با تولید مثل و های متعددی را در نژادهای مورد مطالعه شناسایی کرد که با برخی از آنژن CNVRکاوش در نواحی 

شناسایی  ی(عروق الیخانواده فاکتور رشد اندوتل) VEGFدار بلوچی  ژن ر نژاد دنبهذخیره چربی در ارتباط بود. به طور مثال د
 Holmes) باشد ی( مPlGF) یو فاکتور رشد جفت VEGF-A ،VEGF-B ،VEGF-C ،VEGF-D ،VEGF-Eشامل شد که 

& Zachary, 2005)یسطح سرم شی. افزا VEGF-A ،C  وD  اضافه وزن و در افراد چاق گزارش شده است یدر افراد دارا. 
و  VEGF-Cمسدود کردن نقش دارند،  کیمرتبط با سندرم متابول یالتهاب بافت چرب یگریانجیدر م VEGF-D همچنین

VEGF-D انسداد  و  بخشدیپرچرب بهبود م ییغذا میرا تحت رژ کیمتابول یکند و پارامترها یم لیرا تعد یالتهاب بافت چرب
 باشد یمرتبط با چاق نیاز مقاومت به انسول یریشگیپ یبرا دیجد یدرمان یاستراتژ کیممکن است  کیوژنیعوامل لنفانژ نیا



 1402، دوم، شمارة مچهارایران، دورة پنجاه و  نرایا دامیعلوم  هینشر                                                                                        262     

  

 

(Karaman et al., 2015).  سطحVEGF-D کمتر از افراد لاغر است،  یبه طور قابل توجهچاق  مارانیدر ب یدر بافت چرب
  . ) et alTinahones ,.2012( است نیمثبت با درجه مقاومت به انسول یکه نشان دهنده همبستگ

با  انسان در VMA21ی زایماریب هایشناسایی شده در نژاد زل و بلوچی دیده شد. واریانت CNVRدر  VAM21ژن 
کم( و استئاتوز در  یبا چگال نیپوپروتئیکلسترول )ل شیکه منجر به افزا شده استگزارش  نیپروتئ یعیرطبیغ ونیلاسیکوزیگل

و  یزوزومیشدن ل یدیاس جه،ی. در نتشودیم V-ATPaseمنجر به مونتاژ نادرست  VMA21. انواع شودیم یکبد یهاسلول
کمبود  ن،یشود. علاوه بر ا یها مزوزومی( در اتولLD) دیپیشود و باعث تجمع قطرات ل یشده مختل م توزیمواد فاگوس بیتخر

VMA21 کندیسنتز کلسترول را فعال م یرهایمس جهیدر نت شود،یم هازوزومینشده در ل یسترکلسترول ا یباعث جداساز 
)2020., et alnnata Serio Ca(. 

ترشح  بافت چربی هورمون پپتیدی است که در انسان از که یک کند یم میرا تنظ نیپونکتیآددر نژاد بلوچی  TRPC5ژن 

وزن در  شیباعث افزا TRPC5 یونینفوذ کانال گزارش شده است که  .مؤثر است گلوکز متابولیسم چربی و شود و برمی
 زین 5(LYZL) میزوزیه لشبدر نژاد بلوچی،  SPACA5ژن . (Rode et al., 2019) شود یم یپرکلسترولمیهایهاموش

ممکن است در . مطالعات نشان می دهد این ژن مانند مرتبط با آکروزوم اسپرم است میزوزیل نیپروتئ کیشود،  یم دهینام
 .(Zhang et al., 2016) مهم باشد ییزااسپرم

در  ینقش چندعملکرد و شود یشناخته م یتوکندریم لیحامل آس نیبه عنوان پروتئ در نژاد بلوچی NDUFA1ژن 
 کیپوئیل دیاس ( است، کهmtFAS) یتوکندریچرب م یدهایسنتز اس ریاز مس یجزء ضرور کی ژن نیکند. ا یم فایا یتوکندریم

است  ازیمورد ن نیانسول یدهگنالیگلوکز و س کیستمیهموستاز س یبرا NDUFA1که  نشان داده شده استکند،  یرا سنتز م
 کندیمحافظت م نی( و مقاومت به انسولHFDپرچرب ) ییغذا میاز رژ یناش یها در برابر چاقاز حد آن از موش شیب انیو ب

(Zhang et al., 2019). 

 سهیمقا یکل ژنوم برا لیو تحل هیبا استفاده از تجز یامطالعهایی شد، در در نژاد زل شناس CNVRکه در  KDM6Aژن 
 (Lai et al., 2016). (Lai et al., 2016)در ارتباط بود  یبارور باطور بالقوه به یریبز شدر  نییبالا و پا یبارور یهاگروه

در بز مرتبط  چندقلوزاییبا  یوجهبه طور قابل ت KDM6Aدر ژن  شدگی حذفهمچنین گزارش شده است که اضافه یا 
 کندیم لهیرا مت H3 ستونیه لهیمت یو د یتر 27 نیزیکه ل کندیرا کد م ینیپروتئ KDM6A ژن  (Cui et al., 2018).است
 یایزا یهاباعث اختلال در رشد سلول KDM6Aژن  غیرفعال سازیبگذارد. در جوندگان،  ریتأث تیبر رشد گامتوف تواندیو م
هومئوباکس مرتبط  یهاژن ی، که حاوRhox یهاژن کلاسترماده،  یهادر موش. (Mansour et al., 2012)شود یم هیاول

بلوغ تخمک  KDM6A ن،ی. علاوه بر ا(Berletch et al., 2013) شودیم میتنظ زین KDM6Aمثل است، توسط  دیبا تول
 .(Xu et al., 2017) کند یم میموش را تنظ

در دارند.  نقشغدد  یعصب یو عملکردها یهموستاز انرژ ه،یآن در کنترل رفتار تغذ رندهیو گ APLNدر نژاد زل، ژن 
 ن،یمرتبط است. علاوه بر ا یقلب کیمتابول یو پارامترها یبا چاق APLNغلظت مطالعه انسانی نشان داده شده است که 

  .(Suriyaprom et al., 2020) بگذارد ریتأث یبه چاق تیممکن است بر حساس APLN T-1860C چندشکلی
شود و  یم انیب یدر بافت چرب شناسایی شده در این نژاد همپوشانی داشت. این ژن CNVRبا  TNMDدر نژاد زل، ژن 

 ریبه شدت تحت تاث یبافت چربدر  TNMDژن  انیکه ب . نشان داده شده استشودیم مین در پاسخ به کاهش وزن تنظآ انیب
نقش  یممکن است در عملکرد بافت چرب TNMDدهد  یکه نشان م رد،یگ یو کاهش وزن قرار م یمحل بافت چرب ،یچاق

 .(Saiki et al., 2009) داشته باشد
برای عملکرد مولکولی، حاشیه نویسی تی شناسایی ژن نشان داد که در نژاد بدون دنبه زل و دنبه دار بلوچی بررسی هس

حفاظت شده از  اریخانواده بس کیسولفاتازها  غنی سازی شدند. arylsulfatase activityها به طور معنی داری در مسیر ژن
، Kتا  Aسولفاتاز ، از  لیآر ختلف. انواع م(Hanson et al., 2004) هستند یوتیو پروکار یوتیوکاری یهاگونه نیها در بمیآنز

https://fa.wikipedia.org/wiki/%D8%A8%D8%A7%D9%81%D8%AA_%DA%86%D8%B1%D8%A8%DB%8C
https://fa.wikipedia.org/wiki/%D8%A8%D8%A7%D9%81%D8%AA_%DA%86%D8%B1%D8%A8%DB%8C
https://fa.wikipedia.org/wiki/%DA%AF%D9%84%D9%88%DA%A9%D8%B2
https://fa.wikipedia.org/wiki/%DA%AF%D9%84%D9%88%DA%A9%D8%B2
http://www.ebi.ac.uk/QuickGO/GTerm?id=GO:0004065
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مختلف  یهاسولفاتاز لی. کمبود آر(Parenti et al., 1997) مختلف گزارش شده است یهادر بافت انیب یو الگوها انسانی
گزارش در انسان، . (Parenti et al., 1997) شود یم یجد یهایماریب جهیسولفاته و در نت باتیترک یزوزومیل رهیباعث ذخ

 یماریب کیشود،  ی( مMLD) کیمتاکرومات یستروفیمنجر به لوکود A (ArsA)سولفاتاز  لیآر یارث کمبود شده است که
 ,Gustavson & Hagberg)تولد  40000در  1 ینیخمت یبا فراوان ،یطیو مح یمرکز یعصب ستمیدر س ونیناسیلیشامل دم

 یو به عنوان سوبسترا است نیلیم یهاغلاف یاصل یدیپی(، که جزء لدیسولفات )سولفات-3-دیسربراز دیپیاسفنگول ک. ی(1971
 یتجمع م ن،یلیم یهادر غلاف ژهی، به وMLD مارانیب یهادر نظر گرفته شده است، در انواع مختلف بافت Aسولفاتاز لیآر
سولفاتازها در . (Kolodny et al., 1995) دهد یرخ م یعصب ستمیدر س شروندهیپ ونیناسیلی، دمMLD مارانی. در بابدی
-O-6. هپاران سولفات (Hanson et al., 2004) شده اند شناسایی یضعمو یو دستگاه گلژ یها، شبکه آندوپلاسمزوزومیل

( را HSPGسولفات هپاران ) کانیئوگلاز پروت O-6عملکرد حذف سولفات  یخارج سلول هی( موجود در ناحSulfاندوسولفاتاز )
(، VEGF) یعروق الیاز جمله فاکتور رشد اندوتل یمتعدد یهارندهیو گ گاندهایبه ل HSPGاتصال  تیفعال میدارد و در تنظ
 لی. آر(Viviano et al., 2004) نقش دارد نیو نوگ ییومااستر یها(، فاکتور مشتق از سلولFGF) بروبلاستیفاکتور رشد ف

تخم سولفاته  یهانیکوپروتئیشود به گل یکه تصور م ییشده است، جا ییسطح اسپرم شناسا یبر رو زیپستانداران ن Aسولفاتاز
نشان داده شده  ،ییایخارپشت در نیبا استفاده از جن .(Wu et al., 2007) کند یم لیلقاح را تعد ندیچسبد و مراحل فرآیم

 یتجمع م الیتلیاپ یهاسلول کالیسولفاته، که عمدتاً در سطح آپ یدهایساکار یبا پل Aسولفاتاز لیآر یهانیکه پروتئ است
 کند یم کاریدارند، هم ییایدر یایتوت یهانیجن ییزا ختیدر ر یخارج سلول کسیاز ماتر یبه عنوان جزئ یو نقش مهم ابندی
)2009., et alNakatsubo -Mitsunaga(. 

 

 نتیجه گیری کلی

به دست  دار لری بختیاری و بلوچی کروموزوم جنسی در نژاد بدون دنبه زل و دو نژاد دنبه CNV در این تحقیق اطلاعات
های متعدد در های بیشتری در نژاد زل شناسایی شد. با توجه به شناسایی ژنCNVRها و CNV. در این تحقیق تعداد آمد

ها، تر این نواحی و این ژنها با متابولیسم چربی گزارش شده است، می توان با مطالعات دقیقکه ارتباط آن CNVRنواحی 
 رد.اطلاعات سودمندی در ارتباط با مکانیسم کنترل متابولیسم چربی در گوسفند به دست آو
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