
 

 

 متاثر هایبرآورد میزان ضرایب همخونی ژنومی، شناسایی جزایر همخون و ژن

 شرایط محیطی متفاوت با برخی از گوسفندان نژاد مصری سازگار  در

 
 چکیده

مصری گوسفند رأس گوسفند متعلق به سه نژاد 206، مجموع ROHپژوهش حاضر، به منظور برآورد میزان ضرایب همخونی ژنومی و شناسایی جزایر در 
رأس گوسفند باقی ماند. تخمین  204 تعداد نمونه در SNPنشانگر تعداد  48361ها، تعیین ژنوتیپ شدند. پس از کنترل کیفیت داده K50های با تراشه

افزار با استفاده از نرم، (UNIF) هاگامت همبستگی ،(HOMF)هموزیگوسیتی  میزان ،(GRMF) خویشاوندی روابط ضریب همخونی، از طریق چهار روش ماتریس
GCTA هموزیگوت قطعاتهمچنین، ( و 0/1)نسخه ( ژنومیROHF با )PLINK  درصد از نشانگرهای  1بعنوان پیش فرض، ( محاسبه شد. 9/1)نسخه

SNP جزایر  ،با بالاترین فراوانی در قطعات هموزیگوت بعنوانROH .پس از تجزیه و کلینتایج این بررسی نشان داد که بطور  در نظر گرفته شد ،
در سرتاسر ژنوم یکنواخت نبود  ROHتوزیع جزایر بطورئیکه، مگاباز شناسایی شد.  13 تا 60/24با طول  ROHجزیره  62 مجموع،شده های انجام تحلیل

برخی  ،شد، ولی مشاهده 26و  24، 1 شماره هایکروموزوم به ترتیب روی ROH جزایر و کمترین تعداد یکه بیشترینیو بین نژادها متفاوت بود، بطور
 مگا 78/205 و 11 با ،برابر ترتیب به مطالعه موردگوسفند  نژادهای تمام در شده محاسبه ROH طول و تعداد مناطق مشترک شناسایی شدند. میانگین

( مربوط به نژاد گوسفند وهیتی و بیشترین مربوط به نژاد گوسفند GRMF، HOMF، UNIFکمترین ضریب همخونی محاسبه شده با سه روش ). بود باز جفت
مناطق  ،( در نژاد بارکی برآورد شد. بررسی بیوانفورماتیکی018/0( در نژاد سیدی و کمترین مقدار آن )043/0) ROHFسیدی بود. همچنین، بیشترین میزان 

های کاندیدای ژن(، SEMA3D ،CSF2 ،ITPR1ؤثر بر آداپتاسیون و سیستم ایمنی )های مشناسایی شده نشان داد که برخی از این مناطق ژنومی با ژن
نتایج  ( همپوشانی دارند. به عنوان جمع بندیABHD16Bمثل )تولیدهای کاندیدای ژن(، UGGT1 ،ITGA2رشد و توسعه عضلات اسکلتی )دخیل صفات 

گیری قطعات هموزیگوت زیادی به نام های متوالی، منجر به شکلاقتصادی در طی سالپژوهش حاضر نشان داد که فرآیند انتخاب برای صفات مهم 
ط راهبرد جایگزین برای شناسایی مناطق ژنومی مرتب ،تواند بعنواندر ژنوم گوسفندان شده است که پویش ژنومی این جزایر در سطح ژنوم می ROHجزایر 

 با صفات مهم اقتصادی باشد.

  ، گوسفندROHجزایر  یدا، سیستم ایمنی، سیگنال انتخاب،ژن کاند ها:کلید واژه

 

 مقدمه
های پُر بُرونداد های نوین  پرکاربرد، برای ارزیابی همخونی براساس دادهیکی از روش 1(ROH) ژنومی هموزیگوت شاخص قطعات

هستند که از دیدگاه تحلیل شجره، ها، در واقع قطعاتی از جنس نوکلئوتید در سطح ژنوم ROHدر سراسر ژنوم در یک جمعیت است. 
و در طول زمان، با دور شدن از جد مشترک در اثر پدیده نوترکیبی شکسته  هستندرسند و یکسان اجدادی جد مشترک به ارث می

ها اند و در برخی از مکانها، بطور یکنواخت در سطح ژنوم توزیع نشدهROH(. قطعات Gomez-Raya et al., 2015شوند )می
شود. این مناطق، در طول زمان تحت اثر گفته می ROHیا نقاط داغ  ROHشوند که به آنها جزایر وزومی بیشتر دیده میکروم

 ,.Addo et alشوند )ها در جمعیت در اثر فرآیند انتقال همراه میاند که منجر به، تثبیت برخی از آللانتخاب مداوم شکل گرفته

2021.) 
 ROH عات. قطاست دهمخونی اجداو های اخیر همخونیوقوع تیدی بلند و کوتاه به ترتیب، بیانگر ، با طول نوکلئوROHقطعات 

د کنهای انتخاب در جمعیت فراهم میاطلاعات ژنومی در خصوص تخمین تاریخچه تکاملی، برآورد سطح خویشاوندی و نشانه
(2021 et al.,Liu  برآورد همخونی براساس قطعات .)ROH  بطور مستقیم، براساس سطوح هموزیگوسیتی انجام شده و برخلاف

یرد گ( که به فراوانی آللی برآورد شده بستگی دارند، تحت تأثیر فراوانی آللی قرار نمیUNIFو  ISF ،GRMF ،HOMFهای )روش
(Almamun et al., 2015.) 

 میزان(، GRMF) خویشاوندی روابط ماتریسRun Of Homozygosity (FROH ،)بر اساس چهار روش،  یهمخون ضریب
، GRMF) روشبر خلاف سه  ،نکته قابل ذکر است که ین. اشد زده تخمین( UNIF) هاگامت همبستگی و( HOMF) هموزیگوسیتی

HOMF  وUNIFبر  یمبتن یهستند برآوردها وابسته یآلل یبه فراوان یبرآورد همخون ی( که براROH کننده سطحمنعکس  یماً،مستق 
 یرند.گیقرار نم یآلل یفراوان یرثأو تحت ت است یگوسیتیهموز

                                                           
1 Run of Homozygosity 



 

 

برای تعیین میزان همخونی ژنومی استفاده شده است. این مطالعات،  ROHای از قطعات امروزه، در حیوانات اهلی بطور گسترده
 Eydivandiشناسایی شده ارتباط نزدیکی وجود دارد ) ROHو  هستندکند بین مناطق ژنومی که در معرض انتخاب مداوم تأکید می

et al., 2021شود (. در حقیقت، در مناطق معرض انتخاب، تنوع مولکولی ژنتیکی کاهش یافته و به مرور، جزایر همخونی تشکیل می
سطح  بطور یکنواخت، در دهد که، این مناطقکه هموزایگوسیتی بالاتری در مقایسه با سایر مناطق ژنوم دارند. مطالعات نشان می

 (.Yurchenko et al., 2018اند و در بین افراد یک نژاد شبیه هستند )ژنوم توزیع نشده

طراحی شد، تحقیقات موفقیت آمیز  Sheep HapMapدر گوسفند در قالب پروژه  SNPاولین تراشه  2009پس از اینکه در سال 
در برخی از گوسفندان بومی کشور و نژادهای  ROHFبا استفاده از روش  ژنومی همخونی ضرایب میزان مختلفی  با هدف برآورد

 et al., 2020; Moosanezhad Khabisi  et al.,2018; Pasandideh et al., Mohammadiخارجی دیگر صورت گرفته است )

2023 et al.,2022; Machová .) کرمانی، افشاری، بلوچی، نژادی بر روی نژادهای مختلف گوسفندان ایرانی شامل  ،ایدر مطالعه
، 086/0، 129/0به ترتیب برابر با  FROH ،قره گل، سنجابی، سیاه کبود، لری بختیاری، شال، قزل، کیوسی و کبوده شیراز میزان

 et al., Moosanezhad Khabisiگزارش شده است ) 025/0و  073/0، 062/0، 067/0، 026/0، 023/0، 024/0، 062/0، 019/0

-5/3با طول  ROHجزیره  12در گوسفندان بومی ایران در مجموع  ROHای با هدف شناسایی جزایر همچنین در مطالعه(. 2022
در محدوده این جزایر قرار داشتند که بیشتر در ارتباط با صفات رشد و لاشه  کاندیدا ژن 17مگا جفت باز شناسایی شد که  5/2

 (.Nosrati & Mohammad Abadi, 2022بودند )
lmamunA ( اولین محققینی بودند که میزان ضریب همخونی را در گونه گوسفند2015و همکاران )،  براساس قطعاتROH 

باشد و بیشترین تعداد درصد می 10در نژادهای مختلف گوسفند کمتر از  ROHFگزارش کردند. نتایج این محققین نشان داد، میزان 
های اخیر، (. در سالAlmamun et al., 2015قرار دارند ) 25و  22، 15،  10، 6، 4، 2های شماره روی کروموزوم ROH قطعات

و ارتباط آن با، صفات اقتصادی در  ROHبرآورد ضریب همخونی ژنومی براساس قطعات هموزیگوت ژنومی و شناسایی جزایر 
 .(Machová et al., 2023) نژادهای مختلف گوسفند انجام شده است

در نژادهای مختلف گوسفند چینی، میزان ضریب همخونی ژنومی  ROHبا بررسی ضریب همخونی ژنومی و شناسایی جزایر 
، 0808/0، 0184/0به ترتیب،  Tibetan و Altay ،Han ،Hulun Buir sheep ،grasslandدر نژادهای گوسفند  ROHبراساس 

 13و  12، 2های شماره مشترک در بین پنج نژاد روی کروموزوم ROH. همچنین، جزایر شدگزارش  0206/0و  0187/0، 0148/0
های موجود در این مناطق با ذخیره چربی، آداپتاسیون، رشد، اندازه بدن و تولیدمثل مرتبط قرار داشتند که بررسی بیولوژیکی ژن

روی نژادهای گوسفند  ROHبا هدف برآورد ضریب همخونی ژنومی و شناسایی جزایر  به تازگی، پژوهشی (.Liu et al., 2021بودند )
Wallachian  وSumava   و  053/0جمهوری چک، انجام شده است. این محققین گزارش کردند میزان ضریب همخونی برابر، با

،  2، 1های شماره روی کروموزوم ROH بود و بیشترین تعداد جزایر Sumava و Wallachianبه ترتیب در نژادهای گوسفند  053/0
 (.Machová et al., 2023قرار داشتند ) 17و  16، 14، 6

 دیتولی صفات نظر مصر از کشور ممتاز و وزن متوسطگوسفند  نژادهای از سه نژاد نژادهای مورد استفاده در پژوهش حاضر،       
اشد، همچنین نژاد بمی کمتر مصری دیگر گوسفند نژادهای از بسیاری به مقایسه بارکی در نژاد در دنبه چربی. باشدو تولیدمثلی می

 در مقاومت(. Elshazly & Youngs, 2019ترین نژاد گوسفند کشور مصر بوده و به نژاد با باروری بالا شهرت دارد )سیدی قدیمی
)بارندگی  ضعیف مراتع و ایتغذیه سخت شرایط درجه سانتیگراد(، 20گرما )اختلاف درجه حرارت در شبانه و روز  و سرما برابر

با توجه به اینکه در  ،بنابراین (.2022et al., Naga -Aboulاست ) توجه شایان بسیار نژادها این لیتر( درمیلی 150سالانه کمتر از 
ین مناطقی از ژنوم ا ،رود بتوانهای طبیعی و مصنوعی قرار گرفته است. احتمال میهای گذشته این نژادها تحت انتخابطی سال

 میزان ردهیچ پژوهشی در زمینه برآو ،تا به امروزنژاد را شناسایی نمود که تحت انتخاب مثبت قرار گرفته بوده باشند. علاوه بر این، 
روی ژنوم گوسفندان نژاد مصری انجام نشده است. بنابراین، هدف پژوهش حاضر،  ROHجزایر  شناسایی و ژنومی همخونی ضرایب

از  استفاده بادر سطح ژنوم برخی از نژادهای گوسفندان مصری  ROHژنومی و شناسایی توزیع جزایر  همخونیرد میزان برآو
 ROHهای متاثر قرار گرفته در جزایر بود. همچنین، شناسایی مناطق ژنومی و ژن سراسر ژنوم موجود در SNPهای اطلاعات نشانگر

واند تدهد، از اهداف پژوهش حاضر بود. این مطالعه میکه بطور بالقوه، اثر این مناطق هموزایگوت را بر صفات اقتصادی نشان می



 

 

ای همبنای انجام تحقیقات تکمیلی پویش کل ژنوم نژادهای مذکور به منظور شناسایی نواحی ژنومی مؤثر، جهت بهبود راندمان برنامه
 ی اصلاح نژادی آن باشد.هاانتخاب و استراتژی

 هامواد و روش
 ،(رأس 83) بارکی گوسفندان غیر خویشاوند متعلق به نژادهای گوسفند رأس 206 پژوهش حاضر، از اطلاعات ژنوتیپی مجموع در

در  هاو تعیین ژنوتیپ نمونه DNAمدیریت استخراج  ،لازم به ذکر است که .گردید استفاده( رأس 68) و سـیدی( رأس 55) وهیتی
 ها در کمپانیژنوتیپ نمونه(. Aboul-Naga  et al., 2022انجام شد ) المللی تحقیقات کشاورزی مناطق خشک کشور مصرمرکز بین

Neogen GeneSeek  (http://genomics.neogen.comدر کشور آمریکا با استفاده از آرایه )های Illumina OvineSNP50K 

BeadChipدارد شرکت ایلومینابا بکارگیری پروتکل استان (Illumina Inc., San Diego, CA, USA انجام )های مورد داده .شده بود
قابلیت (، 6371316( به شماره دسترسی )https://zenodo.com/articles/dataset) Zenodoاستفاده در این پژوهش در پایگاه برخط 

 . دسترسی دارد
شده  های اولیه تعیین ژنوتیپژنوتیپ مراحل مختلف کنترل کیفیت روی دادههای خام، تعیین اطمینان از کیفیت داده برای

بود، درصد  90هایی که فراوانی نرخ تعیین ژنوتیپ آنها کمتر از های تعیین ژنوتیپ شده، ابتداً، نمونهانجام شد. برای فیلتراسیون داده
درصد بود حذف شدند. همچنین،  ی در آنها کمتر از یکشناسایی و حذف شد. در مرحله بعد نشانگرهایی که حداقل فراونی آلل

کروموزوم  روی نامشخص و یا موقعیت جنسی روی کروموزوم هایSNP و نبودند واینبرگ-هاردی تعادل که در نشانگرهایی
 ,.Purcell et al)( انجام شد 9/1)نسخه  PLINKداشتند، کنار گذاشته شدند. مراحل مختلف فیلتراسیون، با استفاده از نرم افزار 

 ROHطعات ق بر صحت و قدرت تشخیصتواند میپیوستگی بالا بین جفت نشانگرها  به توجه به اینکه میزان عدم تعادل(. 2007
هایی که در حالت عدم تعادل پیوستگی بالایی با یکدیگر قرار داشتند، از SNPحذف  برایتواند تأثیر گذار باشد، شناسایی شده می

های SNPرو به جلو در هر مرحله،  SNP 5و با حرکت  SNP 50هایی شامل استفاده شد. بدین منظور، در پنجره  PLINKنرم افزار 
 .ها حذف شدند( با یکدیگر از مجموعه داده--pairwise 50 5 0.5-indep)دستور  2/0معیار عدم تعادل پیوستگی( بیش از  ) 2rدارای 

رأس دام توانستند مراحل مختلف کنترل کیفیت را  204نشانگر و  48361نشانگر به کار رفته در این تحقیق،  64756از مجموع 
 بگذرانند.  

 

 های تخمین میزان همخونی ژنومیروش

 Run Of( 9/1)نسخه  PLINKدر نرم افزار   homozyg--با استفاده از دستور ژنومی همخونی میزان تخمین های روش

Homozygosity  تعریف شد. سپس، با استفاده از خروجی نرم افزار، برای هر فرد با استفاده از فرمول زیر در فواصل مشخصROH 
 .( محاسبه گردید1)رابطه  2015و همکاران در سال  Al-Mamunمطابق روش پیشنهادی 

𝑙 =
log𝑒(

∝
𝑛𝑠. 𝑛𝑖

)

log𝑒(1 − ℎ𝑒𝑡)
 (رابطه 1)                                                 

 l   برابر با حداقل تعدادSNP ها درROH ،sn  تعدادSNP ،های ژنوتیپ شده برای هر فردin  ،تعداد افرادhet  میانگین

. در نهایت، با استفاده از فرمول زیر ضریب است( 05/0در این مطالعه  α) ROHدرصد اشتباه مثبت  αها، SNPهتروزیگوسیتی تمام 
  .( برآورد شد2)رابطه  ROHFهمخونی برای هر یک از نژادها بر اساس 

FROH = ∑
LROH

LAUTO
 (رابطه 2)                                                   

ROHL هایمجموع طولROH  ژنوم هر حیوان و  درLAUTO طول کل پوشش اوتوزوم در . استها طول کل پوشش اوتوزوم
باز مگا >15و  10-15، 5-10، 1-5 هایبندیدر فواصل و گروه ROHمیانگین تعداد پوشش  .بودباز جفتمگا 550/2این مطالعه 

  برای هر فرد محاسبه شد. 
( برپایه 2008) VanRadenبراساس روش FGRM های ضریب همخونی براساس نشانگرها با سه روش همچنین، ارزش

( طبق معادلات زیر برآورد 5براساس )رابطه  UNIF( و 4)رابطه  Wrightبراساس روش  HOMF(، 3واریانس ژنتیکی افزایشی )رابطه 
 شدند:



 

 

  

FGRM =
[𝑥𝑖 − 𝐸(𝑥𝑖)]2

ℎ𝑖
− 1 =

(𝑥𝑖 − 2�̂�𝑖)2

ℎ𝑖
−          (رابطه 3)                          1

های آلل مرجع برای تعداد کپی ixو  i ،pi)-=2pi(1ihاُمین لوکوس iبرابر با فراوانی مشاهده شده از آلل اول  piکه در اینجا: 
i اُمینSNP  استکد شده است(  "0"در رفرانس )که در اینجا ژنوتیپ هموزیگوس. 

 

𝐹𝐻𝑂𝑀 =
[𝑂(#ℎ𝑜𝑚) − 𝐸(#ℎ𝑜𝑚)]

[1 − 𝐸(#ℎ𝑜𝑚)]
= 1 −

𝑥𝑖(2 − 𝑥𝑖)

ℎ𝑖
        (رابطه 4)              

O (hom و )E (#hom) استهای هموزیگوت مشاهده شده و مورد انتظار در نمونه به ترتیب تعداد ژنوتیپ . 

 

𝐹𝑈𝑁𝐼 =
𝑥𝑖

2 − (1 + 2𝑝𝑖)𝑥𝑖 + 2𝑃𝑖
2

ℎ𝑖
   (رابطه 5)                                           

ih  وix  مشابه برای فرمولFGRM  در نرم افزارGCTA باشد. دستورات بوسیله نرم افزار ( می0/1)نسخهGCTA  با دستورibc- 
 تخمین زده شدند.

 
 ROHشناسایی جزایر 

شوند. در نظر گرفته می ROHیا جزایر  ROHنقاط داغ  ،با بیشترین فراوانی در ژنوم بعنوان ROHقطعات  مناطق ژنومی مرتبط با
 ROHدر  SNP( با معیارهای زیر شناسایی شدند. حداقل تعداد 9/1)نسخه  PLINKافزار با استفاده از نرم ROHبدین منظور، جزایر 

به ازای هر  SNPیک  ROHموجود در  SNPباز و حداقل جفت کیلو 250و  70به ترتیب  SNP، حداقل و حداکثر فاصله بین 20
ض محاسبات، حداکثر یک یک مگا جفت باز در نظر گرفته شد. به عنوان پیش فر ROHکیلو جفت باز و حداقل طول هر  100

های خروجی از فایل ROHمنظور شد. برای شناسایی جزایر  ROHهتروزیگوت در هر پنجره و دو ژنوتیپ گمشده در محاسبه جزایر 
PLINK  استفاده شد، بطورییکه، در هر نژاد تعداد دفعات ظهورSNP  درROH  محاسبه و بر تعداد حیوانات هر نژاد تقسیم شد. یک
بر روی کروموزوم پشت سر هم قرار گرفته  MAPداشتند و براساس فایل  ROHدر هر نژاد که بالاترین ظهور را در  SNPدرصد از 

 (.Machová et al., 2023در نظر گرفته شد ) ROHبودند بعنوان، جزایر 
در هر کروموزوم براساس جدیدترین نسخه اسمبلی رفرنس ژنوم گوسفند  ROHحدود هر کدام از جزایر 

(OAR_Rambouillet_V 1.0مشخص شد و اطلاعات استخراج شده در طول کروموزوم )افزاری ها، با بسته نرمqqman  برنامهR 
  Genes 108  Ensembl  Databaseاز پایگاه اطلاعاتی برخط ROHهای موجود در محدوده جزایر شناسایی ژن برایترسیم شدند. 

های های به دست آمده از پایگاه. برای تفسیر بهتر عملکرد ژنبررسی شدBioMart  (www.ensembl.org/biomart )بوسیله
 ( استفاده شد.http://www.uniprot.org) UniProtKB( و http://www.genecards.org) GeneCardsاطلاعاتی آنلاین 

 

 نتایج و بحث

ارائه شده است.  1هتروزیگوسیتی مورد انتظار در جدول متوسط فراوانی آللی نادر، متوسط هتروزیگوسیتی مشاهده شده و متوسط 
ورد گیرد، به دلیل اینکه، اطلاعاتی در مای در مطالعات ژنتیک جمعیت مورد استفاده قرار میبرآورد فراوانی آلل نادر، بطور گسترده

لل نادر در همه نژادها نشان داد که به کند. اندازه گیری متوسط فراوانی آهای رایج و نادر در جمعیت فراهم میتمایز بین واریانت
( مشاهده شد. متوسط فراوانی آلل 311/0( و گوسفند نژاد بارکی )265/0ترتیب کمترین و بیشترین مقادیر در گوسفند نژاد سیدی )

یگوسیتی (. متوسط هتروزAlmamun et al., 2015های پیشین همخوانی دارد )بدست آمد که با نتایج پژوهش 285/0نادر در حدود 
 . ستابدست آمد. برآورد هتروزیگوسیتی، بیانگر تنوع ژنتیکی یک جمعیت  2803/0و  2714/0مشاهده شده و مورد انتظار به ترتیب 

 



 

 

 
 

 برآورد ضریب همخونی با روش مختلف در نژادهای گوسفند مورد بررسیگیری شده و های مولکولی اندازهخلاصه شاخص .1جدول 

 فراوانی متوسط      

 نادر آللی

 هتروزیگوسیتی

 شده مشاهده

 هتروزیگوسیتی

 انتظار قابل

   ضریب همخونی  

 نژاد

 گوسفند

  
 میانگین 

ISF 

 میانگین 

HOMF 

 میانگین 

GRMF 

 میانگین UNIFمیانگین

ROHF 
311/0 بارکی  3024/0  3101/0  

057/0- 030/0 026/0 030/0 018/0 
265/0 سیدی  2503/0  2626/0  

004/0 004/0 003/0 004/0 043/0 

282/0 وهیتی  2617/0  2707/0  
047/0- 032/0- 048/0- 032/0- 027/0 

 
ارائه شده است. میزان  1های مختلف در نژادهای گوسفند مصری در جدول خلاصه برآورد میزان همخونی ژنومی با روش

آن مربوط به نژاد گوسفند بارکی و  منفی بدست آمد، که کمترینارزش عددی در برخی نژادها  ISFهمخونی براساس شاخص 
 .دهدمیزان کاهش هتروزیگوتی در افراد داخل یک زیر جمعیت را نشان می ISFروش  بیشترین مربوط به نژاد گوسفند سیدی بود.

هتروزیگوت مشاهده شده( متفاوت است. ژنوتیپ + )عدم وجود 1)هتروزیگوت بودن همگی افراد( تا عدد  -1اندازه آن بین عدد 
 هتروزیگوسیتی همبستگی منفی با میزان همخونی دارد. یزان م

( از سایر نژادها بالاتر 043/0( و در نژاد گوسفند سیدی )018/0دست آمده در نژاد گوسفند بارکی از همه کمتر )به ROHFمیانگین 
اد ند بارکی و کمترین مربوط به نژدست آمد. بیشترین مقدار آن مربوط به نژاد گوسفمنفی به در نژاد وهیتی GRMFبود. میانگین 

در نژادهای مورد مطالعه مشابه بود و کمترین و بیشترین مقدار به ترتیب مربوط  UNIFو میانگین  HOMFگوسفند وهیتی بود. میانگین 
 به نژاد گوسفند وهیتی و نژاد گوسفند بارکی بود. 

 ROHدهد. میانگین تعداد و طول در هر حیوان را نشان می ROHو طول کل  ROHرابطه بین تعداد کل قطعات  ،1در شکل 
در هر  ROHمگا جفت باز بود. خلاصه تعداد و طول  78/205و  11محاسبه شده در تمام نژادهای مورد مطالعه به ترتیب برابر با 

ده مورد مطالعه با میانگین در سه نژاد گوسفند مطالعه ش ROHارائه شده است. در مطالعه حاضر تعداد میانگین  2نژاد در جدول 
)نژاد گوسفند  05/45بین  ROH)نژاد گوسفند سیدی( مشاهده شد. طول قطعات  07/14)در نژاد گوسفند بارکی( تا  14/8تعداد 

در این مطالعه نشان داد که همخونی  ROHمگا جفت باز )نژاد سیدی( مشاهده شد. به طور کلی الگوهای توزیع  78/205بارکی( و 
 ROHتعداد  .استهای تولید و پرورش مورد مطالعه متناسب با سطح فشار انتخابی از نظر صفات اقتصادی و نیز سیستم نژادهای
سیدی به وضوح نسبت به سایر نژادها بزرگتر است که به احتمال زیاد آمیزش بین افراد نزدیک و خویشاوند در نژاد گوسفند در نژاد 

 در نژاد بارکی نسبت به سایر نژادها کمتر مشاهده گردید.  ROHتعداد گوسفند سیدی بیشتر انجام شده است. 
ق طولانی دهند. مناطمناطق ژنومی تحت فشارهای انتخابی زیاد، اغلب تنوع ژنتیکی کم و فراوانی هموزیگوسیتی را نشان می

ROH اختار شود. بنابراین، سدر سراسر ژنوم از جفت شدن بین خویشاوندان نزدیک، انتخاب و کاهش اندازه مؤثر جمعیت حاصل می
را در  ROHدر مطالعاتی که الگوی تعداد قطعات  .ارزیابی شود ROHتواند براساس توزیع و موقعیت جمعیت و تأثیرات انتخاب می

ی قرار گرفته شده است، گزارش شد که انتخاب ژنتیکی ممکن است نقش مهمی در توزیع های دیگر مورد بررسسطح ژنوم گونه
تواند تاریخچه، تنگنای می ROH(. طول و فراوانی قطعات Peripolli et al., 2017تعداد این قطعات در سطح ژنوم داشته باشد )

در برخی از نژادها مانند گوسفند  ROHطعات طولانی های انتخاب را در جامعه مورد نظر تعیین کند. قنشانه ،ژنتیکی و همچنین
 خویشاوندی در این نژادها رایج بوده است. آمیزشتوان گفت که . در نتیجه، میاستهای اخیر در این افراد سیدی نشانگر همخونی

ناشی از  ROHیع مگاباز مشاهده شد. مناطق هموزیگوت طولانی و توز 300کمتر از  ROHدر بیشتر حیوانات این مطالعه طول 
ای از همخونی اخیر طولانی نشانه ROH(. Curik et al., 2014نماید )جفتگیری افراد خویشاوند به فهم تاریخچه جمعیت کمک می



 

 

های طولانی به احتمال ROH ،تر نشان دهنده از بین رفتن تنوع ژنتیکی است. همچنینکوتاه ROHدر یک جمعیت است در حالیکه 
 شوند. های تحت انتخاب در ژنوم یافت میبا نوترکیبی پایین و مکانزیاد در مناطق 

 
 مورد بررسیگوسفند و پوشش ژنوم در هر نژاد  ROHخلاصه آمار تعداد مناطق  .2جدول 

  )مگاباز( ROHپوشش    ROHتعداد قطعات   نژاد

 میانگین حداکثر حداقل میانگین حداکثر حداقل 

 بارکی
1 79 14/8 49/2 36/390 05/45 

 سیدی
1 120 07/14 20/6 0/1006 78/205 

 وهیتی
1 92 91/10 24/3 63/576 65/67 

 
 شود که این حالتواینبرگ خارج و باعث افزایش همخونی می-های شدید انتخابی، جمعیت را از حالت تعادل هاردیاستراتژی

 ،اًگوسفندان نژاد سیدی دارای تنوع ژنتیکی پایینی بوده و اخیردهد که در مورد این نژادها بیشتر ملموس است. این نتایج نشان می
 همخونی در آنها اتفاق افتاده است و این ممکن است به دلیل آمیزش بالاتر بین افراد خویشاوند باشد. 

 هایROHکه  ،های اتوزومی متفاوت است که نشان دهنده اینستها در کروموزومROHنتایج این پژوهش نشان داد، تعداد 
و  26شمارهدر کروموزوم  ROHاند. کمترین تعداد های اتوزومی توزیع شدهشناسایی شده بطور غیر یکنواخت روی کروموزوم

بالا ممکن است تحت تأثیر  ROHهای با پوشش دهد کروموزومدر کروموزوم دو مشاهده شد که نشان می ROHبیشترین تعداد 
 .دهدهای مفید را در کروموزوم افزایش میجمع آللانتخاب مثبت قرار گرفته باشند، در نتیجه ت

 

 

 ( برای همه حیواناتyها )محور ROH( و طول کل xها )محور ROHتعداد قطعات  .1شکل 

 



 

 

، 064/0، 054/0به ترتیب،  UNIFو  ROHF ،GRMF ،HOMFضریب همخونی ژنومی در گوسفندان نژاد زندی براساس چهار روش 
ای میزان ضریب همخونی در هر سه شاخص (. همچنین، در مطالعه et al.,Mohammadi 2018برآورد شده است ) 064/0و   064/0

HOMF ،GRMF  وUNIF  017/0در گوسفندان نژاد بلوچی-  ( 2020گزارش شده است et al.,Pasandideh در مطالعه .) ای بر روی
ف گوسفندان ایرانی شامل کرمانی، افشاری، بلوچی، قره گل، سنجابی، سیاه کبود، لری بختیاری، شال، قزل، کیوسی نژادهای مختل

 073/0، 062/0، 067/0، 026/0، 023/0، 024/0، 062/0، 019/0، 086/0، 129/0به ترتیب برابر با  FROHو کبوده شیراز میزان 
 (.Moosanezhad Khabisi et al., 2022گزارش شده است ) 025/0و 

 ROHجزایر  ،با بیشترین ظهور در قطعات هموزایگوت ژنومی، بعنوان SNPهای بیشتر یک درصد از نشانگرهای برای بررسی
 ;Purfield et al., 2017ای در مطالعات مختلف گونه گوسفند و گاو در نظر گرفته شده است )ی مشابهدر نظر گرفته شد. آستانه

Mastrangelo et al., 2018.) تری برای انتخاب جزایر در این مطالعه، حد آستانه سختگیرانهROH  ،جزیره  62منظور شد. بطور کلی
ROH  درصد از ژنوم گوسفند بود. توزیع جزایر  1مگا جفت بازی شناسایی شد که کمتر از  13تا  63/24با طولROH  در ژنوم

 14و  10، 4، 2، 1های های شمارهروی کروموزوم ROHولی، برخی از جزایر یکنواخت نبود و از نژادی به نژاد دیگر متفاوت بود. 

مشابه بین نژادهای مختلف حامل  ROHدهد جزایر (. مناطق مشترک در بین نژادها نشان می2در بین نژادها مشترک بود )شکل 
برای صفات  اند و یا اینکه این نواحیگرفته هایی هستند که مستقل از معیارهای تولیدی و انتخابی، تخت تأثیر انتخاب قرارواریانت

 .اندمشابه مورد انتخاب بوده
یک  باشند. در این پژوهشدر سراسر ژنوم بدلیل نوترکیبی، عدم تعادل پیوستگی و انتخاب یکسان نمی ROHتوزیع جزایر 
های متفاوتی در نظر گرفته شد، که در نژادهای مختلف فراوانی ROHها در هر نژاد بعنوان، جزایر ROHترین درصد از فراوان

(. بیشترین Mastrangelo et al., 2018جزیره اول با بالاترین فراوانی مورد ارزیابی بیشتر قرار گرفت ) 10داشتند. سپس، در هر نژاد 
(. 2مشاهده شد )شکل  26و  24ره های شماو کمترین آن روی کروموزوم 1های شماره بر روی کروموزوم ROHتعداد جزایر 

ای با هدف به ترتیب مربوط به نژادهای گوسفند بارکی و سیدی بود. در مطالعه ROHترین طول جزایر کمترین تعداد و کوتاه
مگا جفت  5/2-5/3با طول  ROHجزیره  12در سه نژاد گوسفند ایرانی قزل، مغانی و افشاری در مجموع  ROHشناسایی جزایر 

 & Nosratiژن در محدوده این جزایر قرار داشتند که بیشتر در ارتباط با صفات رشد و لاشه بودند ) 17سایی شد که باز شنا

Mohammad Abadi, 2022 .) 
فراوانی  ROH هیچ جزیره 25و  24، 21، 12، 8های شماره های از نکات قابل توجه در این پژوهش این بود که روی کروموزوم

های مرتبط با صفات رشد، گوشت، شیر و پشم کمتر QTLهای اقتصادی مهم و وضوع ناشی از آن است که ژنیافت نشدند. این م
 ROHشتر جزایر اند. بیاند یا به دلیل ناقص بودن حاشیه نویسی ژنوم گوسفند هنوز شناسایی نشدهها قرار گرفتهروی این کروموزوم

ا هتواند مرتبط با طول بلندتر آنها در مقایسه با سایر کروموزوماند که میقرار گرفته 3و  2، 1های های شمارهفراوان بر روی کروموزوم
 باشد. 

های مرتبط با رشد و وزن بدن، (. در دسته ژن3فراوان شناسایی شدند )جدول  ROHژن مختلف در این جزیره  64بطور کلی، 
های کاندیدا دار این ژنارتباط معنی ،قرار داشتند که قبلاً ROHترین جزایر در محدوه فراوان ITGA2 و UGGT1های کاندیدای ژن

های مرتبط با صفات خصوصیات تولید (. از دسته ژنZhao et al., 2020; Srikanth et al., 2020یا صفات رشد گزارش شده است )
دار آنها با این صفات باط معنیاشاره کرد که در مطالعات قبلی پویش ژنومی ارت CNTN4توان به ژن شیر و ترکیبات شیر، می

اشاره کرد  ABHD16Bتوان به ژن های مؤثر بر باروری میاز جمله ژن ،(. همچنینEydivandi et al., 2021گزارش شده است )
(Xu et al., 2010.) 

 ITPR1و  SEMA3D ،CSF2های ژن توان بهدر دسته سیستم ایمنی و مقاومت به بیماری و آداپته شدن با شرایط محیطی می
ا و ههای کاندیدای ذکر شده با مقاومت به بیماریداری بین ژناشاره کرد که در مطالعات مختلف پویش ژنومی ارتباط معنی

 ROHهای کاندیدای مرتبط با پاسخ به استرس محیطی در جزایر ژن ،(. اخیراMoioli et al., 2015ًآداپتاسیون گزارش شده است )
(. Mastrangelo et al., 2017گوسفند بومی ایتالیا شناسایی شده است ) در



 

 

 

 
 صفات مهم اقتصادی با مرتبط کاندیدای هایژن و همه نژاد در ROH جزایر محل و مشخصات .3جدول 

شماره  موقعیت ژنومی )جفت باز( ژن کاندیدا عملکرد ژن منبع

 کروموزوم

 نژاد

Zhao et al., 2020 صفات رشد UGGT1 127078062-126965300  2 1 ،2 ،3  

Moioli et al., 2015  سیستم ایمنی )مقاومت به بیماری
 پاراتوبرکلوزیس(

SEMA3D 40153931-39924219  4 1 ،2 ،3  

Yurchenko et al., 

2018 
CSF2 19958155-19956144 سیستم ایمنی و پاسخ التهابی  5 1 ،2  

Wann, 2012 پاسخ التهابی IFT88 36103818-36045326  10 1 ،2  

Xu et al., 2010 مردان باروری  ABHD16B 53282184-53280623  13 1 ،2  

Yang et al., 2021 هامقاومت به پاتوژن  
 

HSPB3 26012965-26012516  16 1 

Srikanth et al., 2020 رشد و توسعه عضلات اسکلتی ITGA2 27443324-27323271  16 1 
Eydivandi et al., 

2021 
CNTN4 25367316-24720226 تولید شیر و چربی شیر  19 2 

Tsartsianidou 

et al., 2021 
آداپتاسیون و مقاومت به تنش 

 محیطی

ITPR1 23362433-23015802  19 2 

 وهیتی.-3سیدی، -2بارکی،  -1

های مرتبط با سازگاری، رشد و باروری تواند منبع اطلاعاتی با ارزشی در جهت شناسایی ژندر مجموع نتایج این تحقیق می       

ی این های ژنتیکدست آمده در شناسایی ویژگیهای بیشتر در این زمینه و استفاده از اطلاعات بهارائه دهد و آغازی برای بررسی

در استفاده  یدنیز با نمونه مورد استفاده در پژوهش حاضر کم با توجه به تعدادصفت اقتصادی مهم در صنعت پرورش گوسفند باشد. 

ه های تحقیقات مشابتوان با ادغام دادهمی ،های اصلاحی با احتیاط عمل کرد. البتههای کاندیدای شناسایی شده در برنامهاز ژن

ی تراشه هاتر برای تأیید نتایج پژوهش حاضر استفاده کرد. همچنین در این پژوهش از دادهجدید و استفاده از آنالیزهای آماری جامع

50K  برای شناسایی جزایرROH  50استفاده شده است. تراشهK  بدلیل توزیع غیر یکنواخت و تراکم پایین نشانگرهایSNP  در

های اشهتر با استفاده از ترشود مطالعات دقیقپیشنهاد می ،کند. از این روکوتاه را بیشتر از مقدار واقعی برآورد می ROHژنوم، تعداد 

ر نیاز به های گوسفندان بومی کشویابی کل ژنوم انجام شود. استفاده از نتایج این تحقیق در جمعیتتوالیهای تر و یا روشمتراکم

 شده ناساییش کاندیدای هایژن در موجود شکلی چند بررسی با ،ها نیز تأیید شوند. همچنینمطالعات بیشتر دارد تا در این جمعیت

 .برد کار به اصلاحی مطالعات برای را آمده دستبه نتایج و بومی گوسفند نژادهای در آزمایشگاهی مطالعات طریق از
 



 

 

 

 . گوسفند مطالعه شده به تفکیک هر نژاد  مختلف اتوزومی بر روی کروموزوم ROHمنهتن توزیع جزایر  نمودار .2شکل 

(A( ،نژاد بارکی )B( ،نژاد سیدی )C .نژاد وهیتی ) 

 



 

 

 کلیگیری نتیجه
در این پژوهش میزان همخونی ژنومی با استفاده از نشانگرهای با تراکم متوسط در سه نژاد جمعیت گوسفند مصری مورد بررسی 

 ،( نشان داد بیشترین میزان ضریب همخونیGRMFو  UNIF ،HOMF ،ROHFقرار گرفت. برآورد میانگین ضرایب همخونی ژنومی )
در برخی از این نژادها نشانگر همخونی اخیر در  ROHبه نژاد بارکی بود. قطعات طولانی مربوط به نژاد سیدی و کمترین مربوط 

هاست در ژنوم گوسفندان مصری کمتر از سایر گونه ROH. همچنین، نتایج این پژوهش نشان داد که پوشش جزایر استاین نژادها 
متر های کوجود برنامه اصلاحی نژادی مدون و تلاقیو توزیع آنها در ژنوم نژادهای مختلف یکسان نیست. مدیریت سنتی، عدم 

را داشته باشند. جزایر کمتر نشان دهنده تنوع ژنتیکی  ROHترین جزایر کنترل شده در طول زمان باعث شده کمترین و کوتاه
ه انتخاب اینرو، پاسخ ب کند. ازهای اصلاح نژادی فراهم میبیشتری در این نژادهاست که امکان اعمال فشار انتخاب بیشتر در برنامه

در این نژادها بیشتر خواهد بود و بعلاوه، کمتر در معرض خطر انقراض قرار خواهند گرفت. بخشی از این جزایر در داخل یا نزدیکی 
 ROHرسد انتخاب برای صفات اقتصادی مهم منجر به تشکیل جزایر مناطق ژنومی مرتبط با صفات ایمنی قرار داشت. به نظر می

ها نژتواند بعنوان، استراتژی جایگزین برای شناسایی پویش ژنومی این جزایر می ،گردد، از اینرودر اطراف نواحی هدف انتخاب می
 های مرتبط با صفات مهم اقتصادی مورد توجه قرار گیرد.و جایگاه

 

 منابع
(. برآورد ضریب همخونی ژنومی و 1397محمد حسین ) محمّدی؛ حسین، رأفت؛ عباس، مرادی شهر بابک؛ حسین، شجاع؛ جلیل و مرادی،

 .129-142(، 2) 119 مجله پژوهش و سازندگی،اندازه مؤثر جمعیت در گوسفندان زندی با استفاده از تراشه متراکم نشانگری. 
گوسفندان بومی ایران با (. بررسی میزان همخونی ژنومی در 1401موسی نژاد خبیصی؛ مژده، اسمعیلی زاده؛ علی و اسدی فوزی، مسعود )

 .158-167(، 35) 13 های تولیدات دامی،مجله پژوهش(. 600k SNPاستفاده از نشانگرهای متراکم )
مجله های مرتبط با آن در جمعیت گوسفندان دنیا. (. پویش ژنومی جزایر همخونی و ژن1401نصرتی؛ مریم و محمّد آبادی، محمد رضا )

 .137-146(، 36) 13 های تولیدات دامی،پژوهش
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Estimation of genomic inbreeding coefficient, detection of ROH Islands  
and Related Genes in different Egyptian sheep breeds adapted to different 

environment 
 

ABSTRACT 

A run of homozygosity (ROH) is a consecutive tract of homozygous genotypes in an individual that indicates it 

has inherited the same ancestral haplotype from both parents. ROH one of the most methods was used to detecting 

the genomic inbreeding. The locations of ROHs which are under positive selection, or laboring favorable allele in 

population, tend to be fixed in the genome and formation of ROH Island during long times. Genomic regions 

enriched with ROH may be indicative of selection sweeps and are known as ROH islands. As detecting the ROH 

Islands, the genomic regions contain economic traits could be detectable. In this study in order to inbreeding 

coefficient and identify the ROH Islands associated with the genes under selection, the 50k BeadChip genotyped 

data of 206 sheep from 3 different Egyptian breeds were used. After quality control, 48361 SNPs in 204 sheep 

were remained for the future analysis. inbreeding coefficient was calculated using four methods including, 

genomic relationship matrix (FGRM), excess of homozygosity (FHOM), correlation between uniting gametes (FUNI) 

using the GCTA 1.0 software and run of homozygosity (FROH) using the PLINK 1.9 software. One percent of SNP 

with the highest frequency in ROH were considered as ROH Islands. The lowest rate of inbreeding according to 

(FGRM, FHOM, and FUNI) was related to Wahati and the highest was related to Saidi breed. The highest amount of 

FROH (0.043) was observed in Saidi and the lowest amount (0.018) was observed in Barki breed. Average length 

of ROH ranged from 45.02 to 205.87 Mb, while the average number of ROH ranged from 8.14 to 14.07. The 

highest number ROH was observed on chromosome 2, while the lowest was on chromosome 26. Average 

inbreeding coefficient from FROH in Barki, Saidi and Wahati were estimated 0.018, 0.043 and 0.027 respectively. 

A total of 62 ROH Islands with length: 24.60 Kb to 13 Mb were identified, which covering less than 1% of the 

sheep genome. The ROH Islands was not distributed across the genome uniform and varied among breeds, but 

some common were identified. Bioinformatics analysis demonstrated that some of these genomic regions 

overlapped with reported genes that directly or indirectly influenced traits for adaptation and  immune system 

(SEMA3D, CSF2, ITPR1), development of the skeletal muscle (UGGT1, ITGA2), and reproduction (ABHD16B). 

The results of this study revealed that, the selection processes in different sheep breeds for economic traits during 

several years, has led to the formation of many ROH islands in sheep genome, therefore scanning these regions at 

the genome level can be an alternative strategy to identify genes and associated loci with economic traits. Also, 

our findings contribute to the understanding of genetic diversity and population demography, and help design and 

implement breeding and conservation strategies for study sheep. 

Keywords: Candidate gene, Immune system, ROH Islands, Selection sweeps, Sheep 

 

 
 

 


