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In this study in order to estimate 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. 
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Extended Abstract 

Introduction 

SNP genotyping technology is being used to study animal breed diversity and population structure. 

Understanding this diversity may lead to inferences about the interactions between different breeds that share 

geographic regions, including further information about the genetic evolution of animals and their historical 

origins in ancient parts of the world. Using genotyping technologies can help to identify animals with superior 

adaptive traits, such as the ability to withstand environmental stressors common in harsh environments, which 

will ensure the long-term viability of future breed improvement strategies. It can provide a genetic selection 

model for breeding programs to produce elite and well-adapted breeds. A run of homozygosity (ROH) is a 

consecutive tract of homozygous genotypes in an individual that indicates it has inherited the same ancestral 
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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. Three local sheep breeds (Saidi, Wahati, and 

Barki) were studied. The animals were exercised under natural heat stress. The heat tolerance index of the 

animals was calculated to identify animals with high and low heat tolerance based on their response to 

meteorological and physiological parameters. 

 

Materials and methods 

In this study in order to estimate 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. Genomic variation in these breeds was assessed using 64,756 single nucleotide polymorphic markers 

(SNPs). All the animals were non-lactating, non-pregnant females ranging in parity from 2 to 4. A) The Barki 

desert sheep, a native of the CZWD known for its adaptation to desert environments, is a fat-tailed sheep with 

open, coarse wool, a white body, and a colored head. For centuries, they have been subject to natural selection 

in desert areas known for high temperatures, intense sunlight, frequent drought, and extensive grazing. B) 

Wahati sheep have a narrow, medium-sized body and a medium-sized head with a straight profile. Most rams 

are unhorned and have white fleece and small ears. The fat tail has a broad base that ends in a cylindrical part. 

The animals have a white body with a brown head or an all-white and C) Saidi sheep, the native Upper Egyptian 

breed, are bred in small flocks; they are known for their tolerance to heat stress and the prevailing hot, dry 

environment. The Saidi sheep are considered the oldest Egyptian sheep breed and are characterized by good 

fertility but high mortality of the young animals 

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.  

 

Results and discussion 

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).  

 

Conclusion 

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. 
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  ها:واژهکلید
 ،یمنیا ستمیس دا،یژن کاند

، ROH ریانتخاب، جزا گنالیس

 .گوسفند

رأس 206، مجموع ROHدر پژوهش حاضر، به منظور برآورد میزان ضرایب همخونی ژنومی و شناسایی جزایر 
ها، تعیین ژنوتیپ شدند. پس از کنترل کیفیت داده K50های تراشهگوسفند متعلق به سه نژاد گوسفند مصری با 

رأس گوسفند باقی ماند. تخمین ضریب همخونی، از طریق  204در تعداد نمونه  SNPتعداد نشانگر  48361
، با (UNIF) هاگامت همبستگی ،(HOMF)هموزیگوسیتی  میزان ،(GRMF) خویشاوندی روابط چهار روش ماتریس

( 9/1)نسخه  PLINK( با ROHFژنومی ) هموزیگوت ( و همچنین، قطعات0/1)نسخه GCTAافزار نرماستفاده از 
با بالاترین فراوانی در قطعات هموزیگوت بعنوان،  SNPدرصد از نشانگرهای  1محاسبه شد. بعنوان پیش فرض، 

های انجام و تحلیل نتایج این بررسی نشان داد که بطور کلی، پس از تجزیه در نظر گرفته شد. ROHجزایر 
در  ROHمگاباز شناسایی شد. بطورئیکه، توزیع جزایر  13 تا 60/24با طول  ROHجزیره  62شده مجموع، 

به  ROH جزایر و کمترین تعداد که بیشترین سرتاسر ژنوم یکنواخت نبود و بین نژادها متفاوت بود، بطوری
 ولی، برخی مناطق مشترک شناسایی شدند. میانگینشد،  مشاهده 26و  24، 1 های شمارهکروموزوم ترتیب روی

 مگا 78/205 و 11 با برابر، ترتیب به مطالعه گوسفند مورد نژادهای تمام در شده محاسبه ROH طول و تعداد
مربوط به نژاد گوسفند  (GRMF، HOMF، UNIF)کمترین ضریب همخونی محاسبه شده با سه روش . بود باز جفت

( در نژاد سیدی و 043/0) ROHFوهیتی و بیشترین مربوط به نژاد گوسفند سیدی بود. همچنین، بیشترین میزان 
( در نژاد بارکی برآورد شد. بررسی بیوانفورماتیکی، مناطق شناسایی شده نشان داد که 018/0کمترین مقدار آن )

 (،SEMA3D ،CSF2 ،ITPR1ثر بر آداپتاسیون و سیستم ایمنی )های مؤبرخی از این مناطق ژنومی با ژن
-های کاندیدای تولید، ژن(UGGT1 ،ITGA2های کاندیدای دخیل صفات رشد و توسعه عضلات اسکلتی )ژن

نتایج پژوهش حاضر نشان داد که فرآیند انتخاب  همپوشانی دارند. به عنوان جمع بندی (ABHD16Bمثل )
گیری قطعات هموزیگوت زیادی به نام های متوالی، منجر به شکلدر طی سال برای صفات مهم اقتصادی

تواند بعنوان، راهبرد در ژنوم گوسفندان شده است که پویش ژنومی این جزایر در سطح ژنوم می ROHجزایر 
 جایگزین برای شناسایی مناطق ژنومی مرتبط با صفات مهم اقتصادی باشد.

 

 یاز گوسفندان نژاد مصر یبرخ در متاثر های¬همخون و ژن ریجزا ییشناسا ،یژنوم یهمخون بیضرا زانیبرآورد م(. 1403)محمد  ،یو شمس الله نیحس ،یمحمد: استناد

 :2023.354946.653933ijas./10.22059https://doi.org/  DOI         .59-091(، 1) 55 ،رانیا نشریه علوم دامی. متفاوت یطیمح طیسازگار  با شرا

 

 نویسندگان.  ©مؤسسه انتشارات دانشگاه تهران.                                                                                      ناشر:

                                                                         https://doi.org/10.22059/ijas.2023.354946.653933  DOI:                                         

 

 

 

 

mailto:H-mohammadi64@araku.ac.ir
mailto:shamsollahimohammad@yahoo.com
https://doi.org/10.22059/ijas.2023.354946.653933
https://doi.org/10.22059/ijas.2023.354946.653933
https://creativecommons.org/licenses/by-nc/4.0/


 1403، اول ، شمارةمپنجایران، دورة پنجاه و امیدعلوم  هینشر                                                                                                    98

  

 

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

ها، در واقع قطعاتی از جنس نوکلئوتید در سطح ژنوم هستند که از دیدگاه ROHپُر بُرونداد در سراسر ژنوم در یک جمعیت است. 
رسند و یکسان اجدادی هستند و در طول زمان، با دور شدن از جد مشترک در اثر جد مشترک به ارث میاز  تحلیل شجره، 

در سطح ژنوم توزیع ها، بطور یکنواخت ROH(. قطعات Gomez-Raya et al., 2015شوند )پدیده نوترکیبی شکسته می
شود. این گفته می ROHیا نقاط داغ  ROHشوند که به آنها جزایر ها کروموزومی بیشتر دیده میاند و در برخی از مکاننشده

ها در جمعیت در اثر فرآیند انتقال اند که منجر به، تثبیت برخی از آللمناطق، در طول زمان تحت اثر انتخاب مداوم شکل گرفته
 (.Addo et al., 2021شوند )همراه می

 است. قطعات دنی اجداهمخوو های اخیر همخونی، با طول نوکلئوتیدی بلند و کوتاه به ترتیب، بیانگر وقوع ROHقطعات 
ROH ر جمعیت فراهم های انتخاب داطلاعات ژنومی در خصوص تخمین تاریخچه تکاملی، برآورد سطح خویشاوندی و نشانه

یتی انجام شده بطور مستقیم، براساس سطوح هموزیگوس ROH(. برآورد همخونی براساس قطعات  et al.,Liu 2021کند )می
ر فراوانی آللی قرار ( که به فراوانی آللی برآورد شده بستگی دارند، تحت تأثیUNIFو  ISF ،GRMF ،HOMFهای )و برخلاف روش

 (.Almamun et al., 2015گیرد )نمی
 میزان(، MGRF) خویشاوندی روابط ماتریسRun Of Homozygosity (FROH ،)بر اساس چهار روش،  یهمخون ضریب

، GRMF) روشه سبر خلاف  ،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 منعکس  ماً،یمستق
 یرند.گیقرار نم یآلل یفراوان یرثأو تحت ت است یگوسیتیسطح هموز

ی ژنومی استفاده شده است. این برای تعیین میزان همخون ROHای از قطعات امروزه، در حیوانات اهلی بطور گسترده
شناسایی شده ارتباط نزدیکی وجود  ROHو  ه در معرض انتخاب مداوم هستندکند بین مناطق ژنومی کمطالعات، تأکید می

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

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

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

 Mohammadi et al., 2018; Pasandideh et al., 2020; Moosanezhadنژادهای خارجی دیگر صورت گرفته است )

Khabisi et al., 2022; Machová et al., 2023.) امل نژادی شای، بر روی نژادهای مختلف گوسفندان ایرانی در مطالعه
به  FROHیراز میزان، کرمانی، افشاری، بلوچی، قره گل، سنجابی، سیاه کبود، لری بختیاری، شال، قزل، کیوسی و کبوده ش

گزارش شده است  025/0و  073/0، 062/0، 067/0، 026/0، 023/0، 024/0، 062/0، 019/0، 086/0، 129/0ترتیب برابر با 
(Moosanezhad Khabisi et al., 2022همچنین در مطالعه .) ای با هدف شناسایی جزایرROH ومی ایران در گوسفندان ب

ژن کاندیدا در محدوده این جزایر قرار داشتند  17از شناسایی شد که بمگا جفت  5/2-5/3با طول  ROHجزیره  12در مجموع 
 (.Nosrati & Mohammad Abadi, 2022شتر در ارتباط با صفات رشد و لاشه بودند )که بی

Almamun ( اولین محققینی بودند که میزان ضریب همخونی را در گونه گوسفند، براساس قطعات 2015و همکاران )
ROH  گزارش کردند. نتایج این محققین نشان داد، میزانROHF  باشد و درصد می 10در نژادهای مختلف گوسفند کمتر از

(. Almamun et al., 2015قرار دارند ) 25و  22، 15،  10، 6، 4، 2های شماره روی کروموزوم ROH بیشترین تعداد قطعات

                                                                                                                                                                 
1. Run of Homozygosity 



 99                            و دیگران    بهادری/ی اهیگ یهاکنجاله کنجد و اسانس فعالستیز یدهایپپت یبیترک ریتأث پژوهشی( -)علمی 

 

 

ط آن با، و ارتبا ROHهای اخیر، برآورد ضریب همخونی ژنومی براساس قطعات هموزیگوت ژنومی و شناسایی جزایر در سال
 (.Machová et al., 2023صفات اقتصادی در نژادهای مختلف گوسفند انجام شده است )

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

های مشترک در بین پنج نژاد روی کروموزوم ROHگزارش شد. همچنین، جزایر  0206/0و  0187/0، 0148/0، 0808/0
های موجود در این مناطق با ذخیره چربی، آداپتاسیون، رشد، اندازه قرار داشتند که بررسی بیولوژیکی ژن 13و  12، 2شماره 

به تازگی، پژوهشی با هدف برآورد ضریب همخونی ژنومی و شناسایی  (.Liu et al., 2021بط بودند )بدن و تولیدمثل مرت
جمهوری چک، انجام شده است. این محققین گزارش کردند  Sumavaو  Wallachianروی نژادهای گوسفند  ROHجزایر 

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

 صفات نظر مصر از کشور ممتاز و وزن گوسفند متوسط نژادهای از سه نژاد نژادهای مورد استفاده در پژوهش حاضر،       
باشد، می کمتر مصری دیگر گوسفند نژادهای از بسیاری اب مقایسه بارکی در نژاد در دنبه چربی. باشدی میو تولیدمثل تولیدی

 ,Elshazly & Youngsترین نژاد گوسفند کشور مصر بوده و به نژاد با باروری بالا شهرت دارد )همچنین نژاد سیدی قدیمی

 و ایتغذیه سخت شرایط درجه سانتیگراد(، 20حرارت در شبانه و روز گرما )اختلاف درجه  و سرما برابر در مقاومت(. 2019
(. Aboul-Naga et al., 2022است ) توجه شایان بسیار نژادها این لیتر( درمیلی 150)بارندگی سالانه کمتر از  ضعیف مراتع

صنوعی قرار گرفته است. احتمال های طبیعی و مهای گذشته این نژادها تحت انتخاببا توجه به اینکه در طی سال بنابراین،
تا به رود بتوان، مناطقی از ژنوم این نژاد را شناسایی نمود که تحت انتخاب مثبت قرار گرفته بوده باشند. علاوه بر این، می

روی ژنوم گوسفندان نژاد مصری  ROHجزایر  شناسایی و ژنومی همخونی ضرایب میزان امروز، هیچ پژوهشی در زمینه برآورد
در سطح ژنوم  ROHژنومی و شناسایی توزیع جزایر  همخونیانجام نشده است. بنابراین، هدف پژوهش حاضر، برآورد میزان 

بود. همچنین، شناسایی  سراسر ژنوم موجود در SNPهای از اطلاعات نشانگر استفاده بابرخی از نژادهای گوسفندان مصری 
که بطور بالقوه، اثر این مناطق هموزایگوت را بر صفات اقتصادی  ROHهای متاثر قرار گرفته در جزایر ژنمناطق ژنومی و 

تواند مبنای انجام تحقیقات تکمیلی پویش کل ژنوم نژادهای مذکور دهد، از اهداف پژوهش حاضر بود. این مطالعه مینشان می
 های اصلاح نژادی آن باشد.های انتخاب و استراتژیدمان برنامهبه منظور شناسایی نواحی ژنومی مؤثر، جهت بهبود ران

 

 هامواد و روش
 83) بارکی گوسفندان غیر خویشاوند متعلق به نژادهای گوسفند رأس 206 پژوهش حاضر، از اطلاعات ژنوتیپی مجموع در
و تعیین ژنوتیپ  DNAلازم به ذکر است که، مدیریت استخراج  .گردید استفاده( رأس 68) و سـیدی( رأس 55) وهیتی ،(رأس
(. ژنوتیپ Aboul-Naga  et al., 2022المللی تحقیقات کشاورزی مناطق خشک کشور مصر انجام شد )ها در مرکز بیننمونه
 هایآرایه( در کشور آمریکا با استفاده از http://genomics.neogen.com)  Neogen GeneSeek ها در کمپانینمونه

Illumina OvineSNP50K BeadChipبا بکارگیری پروتکل استاندارد شرکت ایلومینا (Illumina Inc., San Diego, 

CA, USA.های مورد استفاده در این پژوهش در پایگاه برخط داده ( انجام شده بودZenodo 
(https://zenodo.com/articles/dataset( به شماره دسترسی )ق6371316 ،) .ابلیت دسترسی دارد 

های اولیه تعیین ژنوتیپ شده های خام، تعیین ژنوتیپ مراحل مختلف کنترل کیفیت روی دادهبرای اطمینان از کیفیت داده
درصد  90هایی که فراوانی نرخ تعیین ژنوتیپ آنها کمتر از های تعیین ژنوتیپ شده، ابتداً، نمونهانجام شد. برای فیلتراسیون داده

درصد بود حذف شدند.  شناسایی و حذف شد. در مرحله بعد نشانگرهایی که حداقل فراونی آللی در آنها کمتر از یک بود،
 روی نامشخص و یا موقعیت جنسی روی کروموزوم هایSNP و نبودند واینبرگ-هاردی تعادل که در همچنین، نشانگرهایی
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( انجام شد 9/1)نسخه  PLINKکروموزوم داشتند، کنار گذاشته شدند. مراحل مختلف فیلتراسیون، با استفاده از نرم افزار 
(Purcell et al., 2007 .)تواند بر صحت و قدرت پیوستگی بالا بین جفت نشانگرها می به توجه به اینکه میزان عدم تعادل

هایی که در حالت عدم تعادل پیوستگی SNPتأثیر گذار باشد، برای حذف تواند شناسایی شده می ROHقطعات  تشخیص
 SNPو با حرکت  SNP 50هایی شامل استفاده شد. بدین منظور، در پنجره  PLINKبالایی با یکدیگر قرار داشتند، از نرم افزار 

--50pairwise -indep 5 )دستور  2/0) معیار عدم تعادل پیوستگی( بیش از  2rهای دارای SNPرو به جلو در هر مرحله،  5

 204نشانگر و  48361نشانگر به کار رفته در این تحقیق،  64756از مجموع  .ها حذف شدند( با یکدیگر از مجموعه داده0.5
 رأس دام توانستند مراحل مختلف کنترل کیفیت را بگذرانند.  

 

 های تخمین میزان همخونی ژنومیروش

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

Homozygosity  تعریف شد. سپس، با استفاده از خروجی نرم افزار، برای هر فرد با استفاده از فرمول زیر در فواصل مشخص
ROH  مطابق روش پیشنهادیAl-Mamun  دید( محاسبه گر1)رابطه  2015و همکاران در سال. 

𝑙 =
log𝑒(

α
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

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

FROH = ∑
LROH

LAUTO
 (رابطه 2)                                                   

ROHL هایمجموع طول ROH  در ژنوم هر حیوان وLAUTO ها است. طول کل پوشش اوتوزوم طول کل پوشش اوتوزوم
 >15و  10-15، 5-10، 1-5 هایبندیدر فواصل و گروه ROHمیانگین تعداد پوشش  .باز بودجفتمگا 550/2در این مطالعه 

  باز برای هر فرد محاسبه شد. مگا
( برپایه 2008) VanRadenس روش براساFGRM های ضریب همخونی براساس نشانگرها با سه روش همچنین، ارزش

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

  

FGRM =
[𝑥𝑖 − 𝐸(𝑥𝑖)]2

ℎ𝑖
− 1 =

(𝑥𝑖 − 2𝑝̂𝑖)2

ℎ𝑖
−          (رابطه 3)                          1

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

𝐹𝐻𝑂𝑀 =
[𝑂(#ℎ𝑜𝑚) − 𝐸(#ℎ𝑜𝑚)]

[1 − 𝐸(#ℎ𝑜𝑚)]
= 1 −

𝑥𝑖(2 − 𝑥𝑖)

ℎ𝑖
        (رابطه 4)              

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

𝐹𝑈𝑁𝐼 =
𝑥𝑖

2 − (1 + 2𝑝𝑖)𝑥𝑖 + 2𝑃𝑖
2

ℎ𝑖
   (رابطه 5)                                           
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ih  وix  مشابه برای فرمولFGRM  در نرم افزارGCTA باشد. دستورات بوسیله نرم افزار ( می0/1)نسخهGCTA  با
 تخمین زده شدند. -ibcدستور 

 

 ROHشناسایی جزایر 

در نظر گرفته  ROHیا جزایر  ROHبا بیشترین فراوانی در ژنوم بعنوان، نقاط داغ  ROHقطعات  مناطق ژنومی مرتبط با
( با معیارهای زیر شناسایی شدند. حداقل تعداد 9/1)نسخه  PLINKافزار با استفاده از نرم ROHشوند. بدین منظور، جزایر می

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

منظور شد. برای شناسایی  ROHمحاسبات، حداکثر یک هتروزیگوت در هر پنجره و دو ژنوتیپ گمشده در محاسبه جزایر 
محاسبه و  ROHدر  SNPاستفاده شد، بطورییکه، در هر نژاد تعداد دفعات ظهور  PLINKهای خروجی از فایل ROHجزایر 

داشتند و براساس فایل  ROHدر هر نژاد که بالاترین ظهور را در  SNPبر تعداد حیوانات هر نژاد تقسیم شد. یک درصد از 
MAP  بر روی کروموزوم پشت سر هم قرار گرفته بودند بعنوان، جزایرROH ( در نظر گرفته شدMachová et al., 2023.) 

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 

  Genes 108از پایگاه اطلاعاتی برخط ROHهای موجود در محدوده جزایر ترسیم شدند. برای شناسایی ژن Rبرنامه 
Ensembl  Database  بوسیلهBioMart  (www.ensembl.org/biomartبررسی شد. برای تفسیر بهتر عملکرد ژن ) های

 UniProtKB( و http://www.genecards.org) GeneCardsهای اطلاعاتی آنلاین به دست آمده از پایگاه
(http://www.uniprot.org.استفاده شد ) 

 

 نتایج و بحث

ارائه شده  1یتی مورد انتظار در جدول متوسط فراوانی آللی نادر، متوسط هتروزیگوسیتی مشاهده شده و متوسط هتروزیگوس
گیرد، به دلیل اینکه، اطلاعاتی ای در مطالعات ژنتیک جمعیت مورد استفاده قرار میاست. برآورد فراوانی آلل نادر، بطور گسترده

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

(. Almamun et al., 2015های پیشین همخوانی دارد )بدست آمد که با نتایج پژوهش 285/0فراوانی آلل نادر در حدود 
بدست آمد. برآورد هتروزیگوسیتی، بیانگر  2803/0و  2714/0شاهده شده و مورد انتظار به ترتیب متوسط هتروزیگوسیتی م

 تنوع ژنتیکی یک جمعیت است. 
 

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

 متوسط      

 فراوانی

 نادر آللی

 هتروزیگوسیتی

 شده مشاهده

 هتروزیگوسیتی

 انتظار قابل

   ضریب همخونی  

 نژاد

 گوسفند

 میانگین   

ISF 

 میانگین 

HOMF 

 میانگین 

GRMF 

 میانگین UNIFمیانگین

ROHF 

 018/0 030/0 026/0 030/0 -057/0 3101/0 3024/0 311/0 بارکی

 043/0 004/0 003/0 004/0 004/0 2626/0 2503/0 265/0 سیدی

 027/0 -032/0 -048/0 -032/0 -047/0 2707/0 2617/0 282/0 وهیتی
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ارائه شده است. میزان  1های مختلف در نژادهای گوسفند مصری در جدول خلاصه برآورد میزان همخونی ژنومی با روش
در برخی نژادها ارزش عددی منفی بدست آمد، که کمترین آن مربوط به نژاد گوسفند بارکی و  ISFهمخونی براساس شاخص 

میزان کاهش هتروزیگوتی در افراد داخل یک زیر جمعیت را نشان  ISFروش  بیشترین مربوط به نژاد گوسفند سیدی بود.
دم وجود ژنوتیپ هتروزیگوت مشاهده شده( + )ع1)هتروزیگوت بودن همگی افراد( تا عدد  -1اندازه آن بین عدد  .دهدمی

 متفاوت است. میزان هتروزیگوسیتی همبستگی منفی با میزان همخونی دارد. 
( از سایر نژادها 043/0( و در نژاد گوسفند سیدی )018/0دست آمده در نژاد گوسفند بارکی از همه کمتر )به ROHFمیانگین 

دست آمد. بیشترین مقدار آن مربوط به نژاد گوسفند بارکی و کمترین مربوط فی بهمن در نژاد وهیتی GRMFبالاتر بود. میانگین 
در نژادهای مورد مطالعه مشابه بود و کمترین و بیشترین مقدار به  UNIFو میانگین  HOMFبه نژاد گوسفند وهیتی بود. میانگین 

 ترتیب مربوط به نژاد گوسفند وهیتی و نژاد گوسفند بارکی بود. 
دهد. میانگین تعداد و طول در هر حیوان را نشان می ROHو طول کل  ROH، رابطه بین تعداد کل قطعات 1در شکل 

ROH  مگا جفت باز بود. خلاصه تعداد و طول  78/205و  11محاسبه شده در تمام نژادهای مورد مطالعه به ترتیب برابر با
ROH  عداد میانگین ارائه شده است. در مطالعه حاضر ت 2در هر نژاد در جدولROH  در سه نژاد گوسفند مطالعه شده مورد

بین  ROH)نژاد گوسفند سیدی( مشاهده شد. طول قطعات  07/14)در نژاد گوسفند بارکی( تا  14/8مطالعه با میانگین تعداد 
در این  ROHمگا جفت باز )نژاد سیدی( مشاهده شد. به طور کلی الگوهای توزیع  78/205)نژاد گوسفند بارکی( و  05/45

های مطالعه نشان داد که همخونی نژادهای مورد مطالعه متناسب با سطح فشار انتخابی از نظر صفات اقتصادی و نیز سیستم
در نژاد گوسفند سیدی به وضوح نسبت به سایر نژادها بزرگتر است که به احتمال زیاد آمیزش  ROHتولید و پرورش است. تعداد 
در نژاد بارکی نسبت به سایر نژادها  ROHد در نژاد گوسفند سیدی بیشتر انجام شده است. تعداد بین افراد نزدیک و خویشاون

 کمتر مشاهده گردید. 
دهند. مناطق مناطق ژنومی تحت فشارهای انتخابی زیاد، اغلب تنوع ژنتیکی کم و فراوانی هموزیگوسیتی را نشان می

شود. ندان نزدیک، انتخاب و کاهش اندازه مؤثر جمعیت حاصل میدر سراسر ژنوم از جفت شدن بین خویشاو ROHطولانی 
در مطالعاتی که الگوی تعداد  .ارزیابی شود ROHتواند براساس توزیع و موقعیت بنابراین، ساختار جمعیت و تأثیرات انتخاب می

تخاب ژنتیکی ممکن است های دیگر مورد بررسی قرار گرفته شده است، گزارش شد که انرا در سطح ژنوم گونه ROHقطعات 
 ROH(. طول و فراوانی قطعات Peripolli et al., 2017نقش مهمی در توزیع تعداد این قطعات در سطح ژنوم داشته باشد )

در  ROHهای انتخاب را در جامعه مورد نظر تعیین کند. قطعات طولانی تواند تاریخچه، تنگنای ژنتیکی و همچنین، نشانهمی
توان گفت که آمیزش های اخیر در این افراد است. در نتیجه، میبرخی از نژادها مانند گوسفند سیدی نشانگر همخونی

 خویشاوندی در این نژادها رایج بوده است.
 ROHمگاباز مشاهده شد. مناطق هموزیگوت طولانی و توزیع  300کمتر از  ROHدر بیشتر حیوانات این مطالعه طول 

ای طولانی نشانه ROH(. Curik et al., 2014نماید )جفتگیری افراد خویشاوند به فهم تاریخچه جمعیت کمک میناشی از 
تر نشان دهنده از بین رفتن تنوع ژنتیکی است. همچنین، کوتاه ROHاز همخونی اخیر در یک جمعیت است در حالیکه 

ROHشوند. های تحت انتخاب در ژنوم یافت مین و مکانهای طولانی به احتمال زیاد در مناطق با نوترکیبی پایی 

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

  )مگاباز( ROHپوشش    ROHتعداد قطعات   نژاد

 میانگین حداکثر حداقل میانگین حداکثر حداقل 

 05/45 36/390 49/2 14/8 79 1 بارکی

 78/205 0/1006 20/6 07/14 120 1 سیدی

 65/67 63/576 24/3 91/10 92 1 وهیتی
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شود که این واینبرگ خارج و باعث افزایش همخونی می-های شدید انتخابی، جمعیت را از حالت تعادل هاردیاستراتژی
دهد که گوسفندان نژاد سیدی دارای تنوع ژنتیکی پایینی حالت در مورد این نژادها بیشتر ملموس است. این نتایج نشان می

 بوده و اخیراً، همخونی در آنها اتفاق افتاده است و این ممکن است به دلیل آمیزش بالاتر بین افراد خویشاوند باشد. 

های ROH های اتوزومی متفاوت است که نشان دهنده اینست، کهها در کروموزومROHنتایج این پژوهش نشان داد، تعداد 
و  26در کروموزوم شماره ROHاند. کمترین تعداد های اتوزومی توزیع شدهشناسایی شده بطور غیر یکنواخت روی کروموزوم

بالا ممکن است تحت  ROHهای با پوشش دهد کروموزومدر کروموزوم دو مشاهده شد که نشان می ROHبیشترین تعداد 
 .دهدهای مفید را در کروموزوم افزایش مینتیجه تجمع آللتأثیر انتخاب مثبت قرار گرفته باشند، در 

 

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

 

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

(.  et al.,Pasandideh 2020گزارش شده است )  -017/0در گوسفندان نژاد بلوچی  UNIFو  HOMF ،GRMFدر هر سه شاخص 
ای بر روی نژادهای مختلف گوسفندان ایرانی شامل کرمانی، افشاری، بلوچی، قره گل، سنجابی، سیاه کبود، لری در مطالعه

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

با بیشترین ظهور در قطعات هموزایگوت ژنومی، بعنوان، جزایر  SNPهای بیشتر یک درصد از نشانگرهای برای بررسی
ROH ای در مطالعات مختلف گونه گوسفند و گاو در نظر گرفته شده است )ی مشابهدر نظر گرفته شد. آستانهPurfield et 

al., 2017; Mastrangelo et al., 2018.) تری برای انتخاب جزایر در این مطالعه، حد آستانه سختگیرانهROH  .منظور شد



 1403، اول ، شمارةمپنجایران، دورة پنجاه و دامی علوم هینشر                                                                                                    104

  

 

درصد از ژنوم گوسفند بود. توزیع  1مگا جفت بازی شناسایی شد که کمتر از  13تا  63/24با طول  ROHجزیره  62بطور کلی، 
های شمارهروی کروموزوم ROHنژاد دیگر متفاوت بود. ولی، برخی از جزایر در ژنوم یکنواخت نبود و از نژادی به  ROHجزایر 
مشابه  ROHدهد جزایر (. مناطق مشترک در بین نژادها نشان می2در بین نژادها مشترک بود )شکل  14و  10، 4، 2، 1های 

اند و تخت تأثیر انتخاب قرار گرفته هایی هستند که مستقل از معیارهای تولیدی و انتخابی،بین نژادهای مختلف حامل واریانت
 .اندیا اینکه این نواحی برای صفات مشابه مورد انتخاب بوده

باشند. در این پژوهش یک در 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

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

ای به ترتیب مربوط به نژادهای گوسفند بارکی و سیدی بود. در مطالعه ROHترین طول جزایر (. کمترین تعداد و کوتاه2)شکل 
-5/3با طول  ROHجزیره  12در سه نژاد گوسفند ایرانی قزل، مغانی و افشاری در مجموع  ROHبا هدف شناسایی جزایر 

ژن در محدوده این جزایر قرار داشتند که بیشتر در ارتباط با صفات رشد و لاشه بودند  17سایی شد که مگا جفت باز شنا 5/2
(Nosrati & Mohammad Abadi, 2022 .) 

 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 QTLهای اقتصادی مهم و وضوع ناشی از آن است که ژنفراوانی یافت نشدند. این م

اند. اند یا به دلیل ناقص بودن حاشیه نویسی ژنوم گوسفند هنوز شناسایی نشدهها قرار گرفتهو پشم کمتر روی این کروموزوم
تواند مرتبط با طول بلندتر آنها در اند که میقرار گرفته 3و  2، 1های های شمارهفراوان بر روی کروموزوم ROHبیشتر جزایر 

 ها باشد. مقایسه با سایر کروموزوم
های مرتبط با رشد و وزن (. در دسته ژن3فراوان شناسایی شدند )جدول  ROHژن مختلف در این جزیره  64بطور کلی، 

دار این قرار داشتند که قبلاً، ارتباط معنی ROHترین جزایر در محدوه فراوان ITGA2 و UGGT1های کاندیدای بدن، ژن
های مرتبط با (. از دسته ژنZhao et al., 2020; Srikanth et al., 2020های کاندیدا یا صفات رشد گزارش شده است )ژن

اشاره کرد که در مطالعات قبلی پویش ژنومی ارتباط  CNTN4توان به ژن صفات خصوصیات تولید شیر و ترکیبات شیر، می
توان های مؤثر بر باروری می(. همچنین، از جمله ژنEydivandi et al., 2021دار آنها با این صفات گزارش شده است )معنی

 (.Xu et al., 2010اشاره کرد ) ABHD16Bبه ژن 
و  SEMA3D ،CSF2های توان به ژنا شرایط محیطی میدر دسته سیستم ایمنی و مقاومت به بیماری و آداپته شدن ب

ITPR1 های کاندیدای ذکر شده با مقاومت به داری بین ژناشاره کرد که در مطالعات مختلف پویش ژنومی ارتباط معنی
رس محیطی های کاندیدای مرتبط با پاسخ به است(. اخیراً، ژنMoioli et al., 2015ها و آداپتاسیون گزارش شده است )بیماری

 (. Mastrangelo et al., 2017در گوسفند بومی ایتالیا شناسایی شده است ) ROHدر جزایر 
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 صفات مهم اقتصادی با مرتبط کاندیدای هایژن و همه نژاد در ROH جزایر محل و مشخصات .3جدول 

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

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 5 1 ،2 سیستم ایمنی و پاسخ التهابی

Wann, 2012  التهابیپاسخ 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 19 2 تولید شیر و چربی شیر

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 در جهت شناسایی ژنتواند منبع اطلاعاتی با ارزشی در مجموع نتایج این تحقیق می       
های دست آمده در شناسایی ویژگیهای بیشتر در این زمینه و استفاده از اطلاعات بهباروری ارائه دهد و آغازی برای بررسی

 ژوهش حاضرنمونه مورد استفاده در پ کم با توجه به تعدادژنتیکی این صفت اقتصادی مهم در صنعت پرورش گوسفند باشد. 
توان با ادغام های اصلاحی با احتیاط عمل کرد. البته، میهای کاندیدای شناسایی شده در برنامهنیز باید در استفاده از ژن

تر برای تأیید نتایج پژوهش حاضر استفاده کرد. همچنین در های تحقیقات مشابه جدید و استفاده از آنالیزهای آماری جامعداده
بدلیل توزیع غیر یکنواخت و  50Kاستفاده شده است. تراشه  ROHبرای شناسایی جزایر  50Kهای تراشه دهاین پژوهش از دا

شود کند. از این رو، پیشنهاد میکوتاه را بیشتر از مقدار واقعی برآورد می ROHدر ژنوم، تعداد  SNPتراکم پایین نشانگرهای 
یابی کل ژنوم انجام شود. استفاده از نتایج این تحقیق های توالیتر و یا روشهای متراکمتر با استفاده از تراشهمطالعات دقیق

 چند بررسی با ها نیز تأیید شوند. همچنین،های گوسفندان بومی کشور نیاز به مطالعات بیشتر دارد تا در این جمعیتدر جمعیت
 دستبه نتایج و بومی گوسفند نژادهای در آزمایشگاهی مطالعات طریق از شده شناسایی کاندیدای هایژن در موجود شکلی

 .برد کار به اصلاحی مطالعات برای را آمده
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 به تفکیک هر نژاد گوسفند مطالعه شده.   مختلف اتوزومی بر روی کروموزوم ROHنمودار منهتن توزیع جزایر  .2شکل 

(A( ،نژاد بارکی )B( ،نژاد سیدی )C .نژاد وهیتی ) 
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 گیری کلینتیجه
این پژوهش میزان همخونی ژنومی با استفاده از نشانگرهای با تراکم متوسط در سه نژاد جمعیت گوسفند مصری مورد در 

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

در ژنوم گوسفندان مصری  ROHهمخونی اخیر در این نژادها است. همچنین، نتایج این پژوهش نشان داد که پوشش جزایر 
هاست و توزیع آنها در ژنوم نژادهای مختلف یکسان نیست. مدیریت سنتی، عدم وجود برنامه اصلاحی نژادی نهکمتر از سایر گو
را داشته باشند. جزایر کمتر  ROHترین جزایر های کمتر کنترل شده در طول زمان باعث شده کمترین و کوتاهمدون و تلاقی

های اصلاح نژادی فراهم امکان اعمال فشار انتخاب بیشتر در برنامهنشان دهنده تنوع ژنتیکی بیشتری در این نژادهاست که 
کند. از اینرو، پاسخ به انتخاب در این نژادها بیشتر خواهد بود و بعلاوه، کمتر در معرض خطر انقراض قرار خواهند گرفت. می

رسد انتخاب برای صفات به نظر میبخشی از این جزایر در داخل یا نزدیکی مناطق ژنومی مرتبط با صفات ایمنی قرار داشت. 
تواند گردد، از اینرو، پویش ژنومی این جزایر میدر اطراف نواحی هدف انتخاب می ROHاقتصادی مهم منجر به تشکیل جزایر 

 های مرتبط با صفات مهم اقتصادی مورد توجه قرار گیرد.ها و جایگاهنژبعنوان، استراتژی جایگزین برای شناسایی 

 

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

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