
 

 

Extended abstract: 

Identification of genomic regions related to litter size involning divergent selection 

between Iranian indigenous and Romanov high reproductive sheep breeds  

Introduction: 

Around 12,000 BP, sheep (Ovis aries) were among the first animals domesticated by humans during the 

Neolithic Revolution. Iran has a good genetic diversity with more than 30 breeds of sheep and this livestock 

plays a significant role in providing animal protein. These breeds are bred for meat and to a limited extent milk 

with thick wool, but are hardy and resilient in harsh environments. With the development of molecular genetics, 

the identification of selection signatures reflecting natural or artificial selection has become possible, and 

numerous methods have been developed. Using selection signature methods, we aimed to uncover adaptive 

selection signals, profile production types, and elucidate gene functions within selection patterns related to 

reproduction and litter size in sheep. 

Materials and Methods 

In order to identify genes related to reproductive performance with divergent selection between Iranian 

indigenous sheep breeds and Romanov high reproductive performance sheep breed, the genomic data of 233 

sheep were used. The genomic data of Romanov sheep were obtained from the iSheep database and the genome 

of Iranian sheep was retrieved from the database at https://disk.yandex.ru/d/3N2wEv0-9_NL0w. Data filtering 

and quality control, genetic differentiation index analysis (FST) and principal component analysis (PCA) were 

performed to determine genetic groups using PLINK 1.9 software. . Following the final filtering, the genomic 

information of 488,752 common SNPs from autosomal chromosomes of 79 Romanov heads compared to 120 

heads related to nine Iranian indigenous sheep breeds was used to scrining signature of selection. The unbiased 

FST (θ) estimator and XPEHH statistic were used to explore the signs of selection. The genes related to the 

selected genomic regions were extracted using the BIOMART online database corresponding to areas in the 

sheep genome assembly (Oar 3.1).  

Results and discussion 

A total of 489 genes associated with the selected genomic regions (consisting of 0.1% of studied markers) were 

identified. Investigation of the genomic regions under selection showed that out of all identified genes related 

to the difference between the two studied groups, 7 genes were involved in biological pathways related to steroid 

synthesis and ovarian steroidogenesis that may be associated with litter size. 

Conclusion 

 Identifying this pathway and other complementary studies about genes involved in reproduction could be 

effective in designing breeding programs to improve reproductive performance. 
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دان گوسفن ینژادها نیتحت انتخاب ب ییمرتبط با چندقلوزا یژنوم یهاگاهیجا ییشناسا

 با عملکرد تولیدمثلی بالانژاد رومانوف گوسفغند و   رانیا یبوم

 دهيچک

 یعا  ژنوماز اطلا روسی و نژاد رومانوف  رانیا یگوسفندان بوم ینژادها نیتحت انتخاب ب یدمثلیمرتبط با عملکرد تول یهاژن ییبه منظور شناسا

و اطلاعا  ژنومی گوسفندان ایرانی از پایگاه  heepiS یاطلاعات گاهیمربوط به گوسفندان نژاد رومانوف از پا یها. دادهداستفاده ش رأس گوسفند 233

شاخص  زیآنالها، دادهو غربالگری  یفیکنترل کشدند.  هیته، NL0w-https://disk.yandex.ru/d/3N2wEv0_9اطلاعاتی به آدرس 

https://disk.yandex.ru/d/3N2wEv0-9_NL0w


 

 

متعاقب ، صور  گرفت. PLINK1.9با استفاده از نرم افزار  یکیژنت یهاگروه نیی( جهت تعPCA) یاصل یهامولفه زی( و آنالSTF) یکیژنت زیتما

رأس از نژاد رومانوف  79تعداد  یبدن یهامشترک مربوط به کروموزوم SNPنشانگر  488752تعداد  یصور  گرفته، اطلاعا  ژنوم یینها یغربالگر

برآوردگر نااریب از  قرار گرفت. دهمورد استفا ،انتخاب یهانشانه یجستجو یبرای رانیا یدام یهاتینژاد از جمع 9رأس مربوط به  120در مقابل تعداد 

STF (θ ) ی آمارهوXPEHH های مرتبط با مناطق ژنومی تحت انتخاب تخراج ژناس .ندانتخاب مورد استفاده قرار گرفت هایجهت کاوش نشانه

ژن مرتبط با مناطق ژنومی تحت  489تعداد . شدانجام  (Oar_v3.1)انطباق روی ژنوم گوسفند  با BIOMART نیآنلا یاطلاعات گاهیتوسط پا

ژن شناسایی شده  489از میان  انتخاب نشان داد،بررسی مناطق ژنومی تحت  .ندشناسایی شد درصد کل نشانگرهای مورد مطالعه( 1/0)معادل  انتخاب

بودند مدان تخ دوژنزیو استروئ دیمرتبط با سنتز استروئ یکیولوژیب یرهایمسژن درگیر در  7تعداد  ،بین دو گروه مورد مطالعه های موجودمرتبط با تفاو 

لاعا  مرتبط با و تلفیق آن با سایر اط های بیولوژیکیریمس نیا ییشناسا. ندشد ییشناسا ،ییعنوان موارد تحت انتخاب مرتبط با صفت چندقلوزابهکه 

  موثر باشد. ،یدمثلیبهبود عملکرد تول های اصلاح نژادی جهتبرنامه یدر طراح تواندیمصفت چندقلوزایی 

 چندقلو زایی، گوسفندان بومی، نژاد رومانوف، ، های ژنومیکی آرایه انتخاب، جاروب :يديکلمات کل

 مقدمه

وری یا کارایی تولیدمثل است ی متولد شده به ازای هر زایش، یک صفت کلیدی در تعیین بهرهمیانگین تعداد بره

(Gootwine, 2020 .)آورند های با کارایی پایین عملکرد تولیدمثلی، در اغلب موارد تنها یک بره در هر زایش خود به دنیا میمیش

(Garel et al., 2005 ،در مقابل .)چندقلوزاها(، از قبیل فین شیپ )نژادها( یی با کارایی بالای عملکرد تولیدمثلیFinnisheep و )

متداول بوده و حتی گزارشاتی از تولدهای شش و حتی هفت قلو نیز وجود دارد سه قلو و چهار قلو (، زایش Romanovرومانوف )

(Gootwine, 2020 .) 

 طوری که. بهدروشمار میبهگوسفند  اصلاح نژادی افزایش کارایی تولیدمثل یک استراتژی و مسیر نسبتاً جدید در تاریچه

به  یریپذتطابقروی صفاتی از قبیل  بیشتر در گذشته، گوسفند ( رویGWASاکثر مطالعا  بررسی پیوستگی کل ژنوم ) تمرکز

 Kijas et al., 2012; Fariello et) بوده استگوشت، شیر و الیاف  از قبیل( و صفا  تولیدی Lv et al., 2014شرایط اقلیمی )

al., 2014.) 

ه در آن ک) های بازخشن در سیستم یهادر دامنه وسیعی از شرایط آب و هوایی از محیط با توجه به اینکه پرورش گوسفند

 کاملاً  یهاستمیتا س (بره هستند دیتول یمانند در دسترس بودن خوراک و آب و هوا عوامل محدود کننده برا یطیمح طیشرا

صور  (، استمورد هدف امکان پذیر بوده و ها شیم یمثلدیتول لیکامل از پتانس یبرداربهره یبرا تیریکه در آن مد) بسته

مواد  های کاملا بسته با وجود فراهمیها در سیستمبردای کامل از پتانسیل ژنتیکی و فیزیولوژیکی دامگیرد. امکان بهرهمی



 

 

های ی وسیع سیستمدلیل همین دامنهبهپذیر است. ، امکانهای چندقلوامکان پرورش برهو  ،یدامپزشک یهامراقبت ،غذایی

منظور  نجا،ی)در اباروری بالا متفاو  است.  یدیتول یهاستمیس نیدر ببره در هر زایش  ینهیبهتعداد  فیتعرپرورش گوسفند، 

 رایز ست،ین های پرورشی بازسیستم تیریمد طیصفت مطلوب تحت شرا کی( است یا بیشتر بره در هر زایش 2تعداد  نیانگیم

باً پرورش و متعاقدر دوران آبستنی مین غذای مورد نیاز دام چندقلوزا مناسب مدیریتی و پرورشی از قبیل تأاغلب اوقا  شرایط 

های از ز برهها و نیدر این سیستم ممکن نیست. این امر می تواند تبعا  منفی روی جنیناز این آبستنی های به دنیا آمده بره

 عملکرد باروری، بهبود دیگر اینکهنکته جالب توجه (. Menéndez Buxadera et al., 2004) داشته باشدشیر گرفته شده 

ولی این  دارد، یاداقتص هیتوجهای پرورشی نیمه متمرکز تا باز سیستمتحت البته که  )چندقلوزایی( در نژادهای گوشتی گوسفند

 رار داردهای اضافی قی برهزیرا فروش شیر در نقطه مقابل تغذیهکند،  یصدق نم یریش انگوسفند دیدر مورد تول شهیهمامر 

(Wolfová et al., 2009 .) ،ه ازای هر )تعداد بره ب دیتول شیافزا نیمه بسته و بسته )متمرکز( پرورشی یهاستمیدر سبا این وجود

 Byrneباشد )میسودمند  یاز نظر اقتصاد ،هادرآمد حاصل از فروش بره شیافزا فراهمی شرایط ممکن بوده و در لیدلبهزایش( 

et al., 2012 .)را  انشهای اصلاحیبرنامه شانهای تولیدی خودسیستم لحاظبا  اخیرهای کشورهای مختلف طی دهه بنابراین

 کنند. گری هدفمند طراحی و اجرا میهای تلاقیانجام پروژهو  دیجد یورود نژادها ،یانتخاب درون نژاد از طریق اعمال

 پیشینه پژوهش

( که مدعی بود بخش قابل توجهی از تنوع ژنتیکی درون Kimura et al., 1985برخلاف تئوری خنثی ارائه شده توسط کیمورا )

ده در وجود آمهجهش ب اگر ،آیدوجود میهای چندشکلی که از نظر انتخابی خنثی هستند، بهها در اثر رانش تصادفی آللگونه

خاب مثبت هدف انت بالاترشایستگی  با شود تا افرادسطح ژنوم باعث افزایش شایستگی افراد در جامعه شود، انتخاب باعث می

های مثبت انجام شده روی یک آلل انتخاب(. Sabeti et al., 2006تشکیل نسل بعد داشته باشند )سهم بالاتری در و قرار گرفته 

عبارتند از ایجاد ها (. این نشانهBiswas & Akey, 2006) گرددهایی در سطح ژنوم میباعث ایجاد نشانه سودمند در طول ژنوم،

اوانی آللی انحراف از توزیع فر وبالا  تنوع ژنتیکی کاهش جایگاه های دارایساختارهای هاپلوتایپی، افزایش عدم تعادل لینکاژی، 

(Qanbari et al., 2014.)  

ها شانهن شناسایی اینهای مختلفی برای ابزارها و روشهای بجا مانده از انتخاب مثبت روی ژنوم، انواع نشانه متناسب با

سپس  وتوسعه داده شده های ژنوم انسان ها اولین بار در جهت واکاوی ناشناختهاین روش (.Li et al., 2014)ارائه شده است 

های مصنوعی صور  (. البته با توجه به انتخابSabeti et al., 2006مورد استفاده قرار گرفته است ) ،روی ژنوم سایر موجودا 



 

 

ثر ی مؤاندازه عوامل مؤثری از قبیل( و نیز Biswas & Akey, 2006) در کنار انتخاب طبیعی های اهلیروی ژنوم دام گرفته بر

ها این گونه، (Rahimmadar et al., 2021) ها در مقایسه با انسانهای اهلی و عدم تعادل لینکاژی بالاتر این گونهتر دامکوچک

  (.Biswas & Akey, 2006های انتخاب در سطح ژنوم هستند )سیگنالبرای شناسایی تری نمونه مناسب

 های صور  گرفته در گذشته، مطالعا های انتخاب در کشف زوایای پنهان ژنوم و مسیرهای انتخاببا توجه به اهمیت نشانه

های اهلی ( و دامSabeti et al., 2002 & 2007; Hider et al., 2013در انسان ) انتخاب یهانشانهمتعددی در جهت شناسایی 

 & Pérez et al., 2014; Mokhber et al., 2018; Strillacci et al., 2021; Biabani et al., 2022از قبیل، گاو و گاومیش )

2021; Salehi et al., 2023 ( گوسفند و بز ،)Kijas et al., 2012; Moradi et al., 2012; Manzari et al., 2016 ( اسب ،)Zandi 

et al., 2022الاغ ،) (Wang et al., 2022،) ( شترKhalkhali-Evrigh et al., 2022خوک ،) (Bovo et al., 2020; Diao et al., 

و حیوانا  خانگی از قبیل سگ و گربه  ،( Asadollahpour et al., 2022; Shi et al., 2023)گوشتی و تخمگذار طیور  (،2019

(Crepaldi et al., 2023 Barnett et al., 2020 ) .انجام شده است 

به منظور  یزند گوسفند نژادرأس  96(، از اطلاعا  ژنومی 2018) .Mohammadi et alدر بررسی انجام شده توسط 

 یهاادهد لیو تحل هیتجز ، استفاده شد.اندقرار گرفته یو مصنوع یعیطب یهاتحت انتخاب شناسایی مناطقی از ژنوم که

موثر بر  یهابا ژن میرمستقیو غ میژن که به طور مستق نیچند انتخاب پوشاننده یهانشانهنشان داد، که  یکیوانفورماتیب

 ی(، رشد اسکلتLAP3,STAC3(، رشد و اندازه بدن )MSRB3, HSPA4L, DNAJB4گرم و خشک ) یبه آب و هوا ونیآداپتاس

( CS, GLS2, ATP5B) یانرژ سمیل( و متابوLY96, STAT6, IL23A) یمنی(، پاسخ اIBSP, MEPE, SPP1و ساختار بدن )

ی زل را مورد بررسی دار بلوچی و بدون دنبههای انتخاب رخ داده بین دو نژاد دنبه( نشانه2016) .Manzari et al مرتبط هستند.

 مؤثر بر صفا  یهابا ژن یمناطق ژنگان نیاز ا ینشان داد که برخاین پژوهش  یستیعا  زلااط لیتحل و هیتجز قرار دادند.

 و KA6RPS3 ،HOXB9 ،ESPL1 ،AAASهای اسکلتی، دم، ایمنی، متابولیسم و تولیدمثل همپوشانی دارند و در این راستا ژن

A3FNDC های مؤثر معرفی کردند. عنوان ژنرا به Zhao et al (2016 )گوسفندان دورپر،  تیانتخاب را در سه جع یهانشانه

 ییانتخاب شده شناسا هیناح 438در ، شناسایی کردند.  XP-EHH و  REHH هایآزموناستفاده از سونت با و  یموتان آلمان

 Demarsمرتبط بودند.  یعضلان تکامل و توسعه و یچرب سمیمتابولژن شناسایی شدند که عمدتا با  42در این بررسی نمودند. 

et al (2013از تراشه )یها SNP 104از  مطالعه نیدر گوسفند استفاده نمودند. در ا یموثر بر بارور یمناطق ژنوم ییشناسا یبرا 

 یبا بارور یهاشیکنترل و م یهاعنوان نمونهنرمال به یبا بارور یهاشینمونه گوسفند از دو نژاد متفاو  استفاده کردند و م



 

 

 BMP15به ژن  کینزد و Xکروموزوم روی  یهیناح کی تیتند. در هر دو جمعفقرار گر یمورد بررس یهاعنوان نمونهبالا به

 با صفت مورد نظر بود. داریبا ارتباط معن یاز نشانگرها یاشد که شامل مجموعه افتی

 Illumina Ovine SNP 600K) با تراکم بالای گوسفند یکیژنوم یهاهیآرااطلاعا  استفاده از حاضر  یمطالعههدف از 

BeadChip)  دو  باشد. در این راستا از اطلاعا  ژنومیهای ژنومی موثر بر عملکرد تولیدمثلی گوسفند میشناسایی جایگاهجهت

 مقایسه در ،عنوان نژادهای با عملکرد تولیدمثلی با بازدهی پایینبه، های گوسفندان بومی ایرانژنتیکی شامل نژادگروه متمایز 

برخی از  .استفاده شد ،شاخص ترین نژادهای گوسفند با کارایی تولیدمثلی بالای دنیاعنوان یکی از به، با نژاد رومانوف روسی

 اشد. بدو گروه مورد مطالعه تواند بیانگر و عامل تفاو  در عملکرد تولیدمثلی شناسایی شده در مطالعه حاضر می یژنومموارد 

 روش شناسی پژوهش

 یژنوم یهاداده هیته

نژاد رومانوف مربوط به کشور گوسفند از رأس  79شامل ، نژاد 12از گوسفند س أر 233 یژنوماز اطلاعا  مطالعه حاضر  در

آورده شده است.  1ول در جدنژاد به تفکیک  استفاده شد، که اطلاعا  مربوطه بومی ایران نژادهاینژاد مربوط به  11روسیه و 

 هیتهIsheep (https://ngdc.cncb.ac.cn/isheep/download ) یاطلاعات گاهیمربوط به گوسفندان نژاد رومانوف از پا یهاداده

از طریق منبع اطلاعاتی به آدرس ی ایران اطلاعا  ژنومی نژادهای. ( 2021et al.Wang ,) شدند

9_NL0w-https://disk.yandex.ru/d/3N2wEv0 های ژنومی حیوانا  منابع مختلف با استفاده از آرایهژنوم دست آمد. به

( توالی یابی Illumina Ovine SNP 600 BeadChip (Illumina Inc., CA, USA)اختصاصی گوسفند با تراکم نشانگری بالا )

 (. Jiang et al., 2014بود ) Oar3.1ی مورد استفاده مطابق اطلاعا  ژنوم رفرنس شده بودند. آدرس دهی اطلاعا  آرایه

وقعیت های منحصر بفرد و مها، ابتدا شناسهار دو سری داده متفاو  از هم بودند، قبل از ادغام دادهبا توجه به اینکه منبع انتش

 Nicolazzi et)تعیین شدند.  SNPchiMp v.3مورد استفاده با استفاده از نرم افزار ی کروموزومی یکسان برای دو سری داده

al., 2015)ها با اطلاعا  ژنومی مشترک و با کمک دستور . سپس داده–merge  نرم افزارPLINK1.9  .باهم ادغام شدند 

 مطالعه نیمورد استفاده در ا نژاد رومانوفو  یرانیگوسفند ا نژادهای اطلاعا  مربوط به - 1جدول 
Table 1. Information of Iranian sheep breeds/ecotypes and Romanov breed used in this study  

 

 نژاد تعداد علامت معرف  نژاد تعداد علامت معرف

IRAN_KER 15 Kermani  IRAN_AFS 14 Afshari 

https://disk.yandex.ru/d/3N2wEv0-9_NL0w


 

 

IRAN_LRB 15 Lori 

Bakhtiari 
 IRAN_BAL 12 Baluchi 

IRAN_SAN 14 Sanjabi  IRAN_CHS 15 Chios 

IRAN_SHA 15 Shal  IRAN_GHE 15 Ghezel 

IRAN_SKD 15 Zandi (Siah 

Kabod) 
 IRAN_GRS 9 Grey 

Shiraz 

ISH_ROM 79 Romanov  IRAN_KAR 15 karakul 

 

 هاداده ونیلتراسیف یت وفیکنترل ک

های با کیفیت پایین از ادامه آنالیزها و دادههای اولیه اعمال کنترل کیفیت بر روی دادهژنومی، های جهت اطمینان از کیفیت داده

(. Purcell et al., 2007انجام شد ) PLINK-1.9افزار ها با استفاده از نرمداده ونیلتراسیو ف یفیکنترل ککنار گذاشته شد. 

حذف شدند.  ،درصد بود 5از  شیاز دست رفته آنها ب پیکه ژنوت ییهاو نشانگر وانا یحاین قرار بود؛  ازهای کنترل کیفی آستانه

عدم تعادل هاردی  درصد و 1( کمتر از MAF) یآلل یحداقل فراوان برایطور مجرا هب ی مربوط به هر گروه ژنتیکیهاسپس داده

داری ( از ادامه محاسبا  حذف شدند. سطح معنیTeo et al., 2007عنوان معیاری از خطای تعیین ژنوتیپ )به( HWEواینبرگ )

جا تعداد آزمون است که در این nتعیین شد. در این رابطه،  8- 10 ×04/9(، β=α/nدر این تحقیق با استفاده از تصحیح بنفرونی )

های کیفی در نظر گرفته شده بود. کنترل 05/0خطای آزمایش است که در این بررسی  α( و =552847 n)  SNPبرابر تعداد

 های مورد مطالعه انجام شد.کل دادهواینبرگ روی  -تعادل هاردی و MAF های ژنوتیپی بهداده

 

 (PCAواریانس ) یاصل یهامولفه تعیینو  ژنتیکیتنوع 

با استفاده از نرم افزار  یکیژنت یهاگروه نیی( جهت تعPCA) یاصل یهامولفه زی( و آنالSTF) یکیژنت زیشاخص تما زیآنال

PLINK1.9 (http://pngu.mgh.harvard.edu/purcell/plink ،) .صور  گرفت 

 تحلیل موارد مرتبط با عملکرد تولیدمثلیردیابی مناطق ژنومی تحت انتخاب و 

 یتنها روانتخاب  هاینشانه ،دو گروه ژنتیکی با عملکرد تولیدمثلی بالا و پایینجهت بررسی الگوی ژنومیکی انتخاب مثبت در 

 SNPبرای هر STFهای ارزش برآورد شدند. XPEHH ( وθ) STFبرآوردگر نااریب ی با استفاده از دو آمارههای بدنی و کروموزوم

  STFای روش پایهدر این روش در مقایسه با (. Weir & Cockerham, 1984محاسبه گردید ) Rبه روش نااریب تتا و در محیط 



 

 

 Weir) در فرمول لحاظ شده استگیری خطای نمونهآورده شده و در واقع ها در فرمول ی نمونهاندازه ،توسط رایت ارائه شده

& Cockerham, 1984 عددی  هایارزش ،های انتخابنشانه(. جهت شناسایی بهترSNP  ها به روشCreeping Window 

(CW تا حداکثر طول )کیلو جفت باز با  100 SNP گیری از میانگینهای مجاور( شدQanbari et al., 2012 و تنها )1/0 % 

 شدند. ینتعی و شناسایی انتخاب هاینشانه عنوانبه، بودند بالایی ارزش دارای مجاور نشانگرهای تمام آن در که ژنوم از مناطقی

 انتخاب دهند،یان مدو نژاد نش نیرا در ب یتیجمع زیتماین شتریاز ژنوم که ب یبوده و فقط مناطق رانهیسختگ شده نییتع یآستانه

( متغییر Qanbari et al., 2012)درصد  5/2( تا Moradi et al., 2012درصد )  01/0  آستانه در مطالعا  مختلف از نیشدند. ا

 Gautier) انجام گرفت ReHHافزار نرمبا استفاده از  XP-EHH هایانتخاب با استفاده از آماره یهانشانه یجستجو. بوده است

and Vitalis, 2012) .یبه فرمت ورود های ژنتیکیهای مربوط به هر کدام از گروهبدین منظور بعد از اعمال فیلتراسیون، داده 

Beagle افزارتوسط نرم اطور مجزو به شدهلیتبد Beagle 5.4 (Browning et al., 2021برا ،)هاینشانگر ی SNP  گمشده

در  QQman زاریافها با استفاده از بسته نرمهرکدام از روش یشدند. گراف منهتن پلا  برا لیتبد Phaseو به حالت  و یمپیا

 (.Turner, 2014رسم گردید ) Rمحیط 

 تحت انتخاب  یمرتبط مناطق ژنوم یهاژن و تحلیل شناسایی

 ،های انتخابی بر روی کروموزوم( SNP)شامل کروموزوم و موقعیت  ژنومی تحت انتخاب اطلاعا  مربوط به نواحی در این مرحله

ا با موقعیت هموقعیت کرموزومی این جایگاههایی که احتمالاً با نواحی انتخابی مرتبط هستند، تعیین شدند. جهت شناسایی ژن

 Ensemble Biomart Toolدر  ( Sheep (texel) genes (Oar_v3.1)گوسفند )های لیست شده برای ژنوم ژن

(https://www.ensembl.org/biomart/martview/ )های شناسایی شده جهت تعیین مسیرهای شناسایی شدند. سسپس ژن

مورد واکاوی STRING (https://string-db.org/ ) و DAVID آنلاین هایسامانه های احتمالی ژنی درشبکهوجود و بیولوژیکی 

 .ندقرار گرفتبیشتر 

 یافته های پژوهش

 هاداده ونیلتراسیف یت وفیکنترل ک



 

 

های مربوط به کروموزم SNPنشانگر  577377)شامل ی اولیه وجود داشت ادغام شدهی که در یک فایل های اولیهاز کل داده

هیچ حیوانی درصد، حذف شدند.  5بخاطر ژنوتیپ از دست رفته بیش از  SNPنشانگر  24530تعداد (، بدنی با جایگاه شناخته شده

 552847دست آمده در این بخش شامل اطلاعا  مربوط به های بهدادهدرصد حذف نشد.  5دلیل ژنوتیپ از دست رفته بیش از به

های اصلی حیوان بودند که برای آنالیزهای تمایز جمعیتی و آنالیز مولفه 233از  999416/0با نرخ ژنوتایپینگ  SNPنشانگر 

(PCA)  مورد استفاده قرار گرفتند. مطابق نتایج آنالیزPCAهای ژنتیکی متمایز از هم تفکیک و در ادامه مراحل کنترل ، گروه

 .دژنتیکی اعمال ش هایطور مجرا روی هر کدام از گروهکیفی به

در  و درصد حذف 1حداقل فراوانی آللی زیر بخاطر  SNPنشانگر  24013تعداد  حیوان، 154شامل  برای نژادهای ایرانی

حیوان، تعداد  79برای جمعیت نژاد رومانوف شامل  باقی ماند. 999536/0 با نرخ ژنوتایپینگ SNPنشانگر  528834نهایت 

با نرخ ژنوتایپینگ   SNPنشانگر  494425و در نهایت درصد حذف  1بخاطر حداقل فراوانی آللی زیر  SNPنشانگر  58422

واریانت برای جمعیت  11دلیل خارج بودن از تعادل هاردی واینبرگ )شامل نشانگر، به 77 تعدادباقی ماند. همچنین  999183/0

 حیوان( 233)شامل  مشترک یداده یسر نیا. کنار گذاشته شدند هااز ادامه آنالیز ،ایرانی( هایمورد برای جمعیت 66 ورومانوف 

 زیتما یزهایبا استفاده از اطلاعا  آنالد. سپس استفاده ش STF زیشاخص تما زیو آنال هاتیجمع نیب یکیژنت زیتما یزهایآنال یبرا

 غربالگری نهایی صور متعاقب اطلاعا  ژنومی مربوط به نژادهای کیوسی و کرمانی از ادامه آنالیزها حذف شدند.  ،یتیجمع

در  رومانوفرأس از نژاد  79تعداد های بدنی مشترک مربوط به کروموزوم SNPنشانگر  488752تعداد  یاطلاعا  ژنومگرفته، 

 FSTروش  با انتخاب یهانشانه یجستجو ی( برا1)جدول  رانیا یدام یهاتینژاد از جمع 9رأس مربوط به  120مقابل تعداد 

  VCFهای ژنتیکی دوباره تفکیک شده و هر کدام بعد از تبدیل به فرمت گروه XP-EHHبرای آنالیز مورد استفاده قرار گرفت. 

مورد استفاده قرار  XPEHHی ایمپیو  شده و نهایت برای شناسایی تمایز جمعیتی توسط آماره Beagle5.4افزار توسط نرم

 گرفتند. 

 (PCAواریانس ) یاصل یهامولفه تعیینو  تنوع ژنتیکی

های دوم تا ششم رسم ی اول با مولفه( بر اساس اطلاعا  مولفهPCAهای اصلی )های مربوط به نتایج تجزیه به مولفهگراف

ی اول در مطالعه مولفه 20در حالت کلی آورده شده است.  1در شکل  های اول و دومبه اطلاعا  مولفه های مربوطگراف شد و



 

 

اول های فهمولواریانس ژنتیکی کنند. از این میان های مورد مطالعه را توجیه میواریانس ژنتیکی بین نمونه درصد 8/16حاضر 

 کند. ژنتیکی را توجیه می درصد از کل واریانس 8/0و  1 ،2/1، 4/1، 2، 3/4تا ششم به ترتیب 

 
 نژاد رومانوف روسیه.  گوسفندان ایرانی مورد مطالعه و نژادهای مربوط بههای واریانس مولفهگراف – 1شکل 

Figure 1 Principal components graph related to Iranian indigenous sheep breeds/ecotypes and Russian Romanov  

 

الیز آناطلاعا  ویژه بردارهای یک و دو  های اهلی دام، استفاده ازدر اغلب مطالعا  صور  گرفته روی جوامع انسانی و گونه

 ,.Yang et al., 2014; Kijas et alشان بر اساس نژاد و منطقه جغرافیایی متداول است )بندیبرای دسته ،های اصلیمولفه

2012; Mokhber et al., 2019.)  با وجود اینکه پایین بودن میزان واریانس توجیهی نشان دهنده ساختارهای جمعیتی کمتر تمایز

اند. بخشی از واریانس پایین دهد کاملاً از هم تفکیک شدهمینشان ( 1)شکل طور که گراف ها همانیافته است ولی این جمعیت



 

 

 (ای دامیهوجود تعداد بالای نژاد در جمعیت به دلیلی گوسفندان ایران )در میان نمونهگیری خاطر تنوع بالای نمونههتواند بمی

های درصد از واریانس ژنتیکی بین نمونه 16ی اول حدود مولفه 20روی گوسفندان دنیا، Kijas et al. (2012 )ی . در مطالعهاست

 etایدرصد بود. میزان واریانس توجیهی در مطالعه 98/2ی مذکور تنها ر این مطالعهی اول دمورد مطالعه را توجیه کردند. مولفه

al.  Barendse (2009برای مولفه ) وجود تمایز  در هر حال با توجه بهدرصد بود.  7/3و  1/6های اول و دوم به ترتیب برابر

اند، همورد انتخاب قرار گرفت یدارطور معنیتوان امیدوار به یافتن نقاطی از ژنوم باشیم که بهی میهای مورد مطالعهبالای گروه

رخی از ببا توجه به تفکیک کامل نژاد با عملکرد تولیدمثلی بالا با نژادهای دیگر با عملکرد تولیدمثلی پایین، رسد نظر میو به

 نیز در این مقایسه قابل استخراج باشد.  چندقلوزاییهای مرتبط با ژن

دست آمده گروه با عملکرد تولیدمثلی بالا )رومانوف( به طور کامل از گروه ژنتیکی با عملکرد تولیدمثلی پایین مطابق نتایج به

ای منطقه تواند مربوط به جدایشدمثلی پایین و بالا، می)نژادهای ایرانی( مجزا هستند. تمایز کامل بین دو گروه با عملکرد تولی

وسی دو نژاد کرمانی و کیطوری که به. استتمایز بین برخی از نژادهای ایرانی از همدیگر توجیه این دو گروه باشد. مولفه دوم 

ایرانی  بوط به سایر نژادهاینتیکی اصلی مری دوم از گروه ژبا مولفه)نگهداری شده در مرکز پرورشی کیوسی در استان کرمان( 

ا های مورد مطالعه، بهای بیشتر ساختار جمعیتی و ارتباط ژنتیکی بین دام( با واکاویPCAنتایج این بخش )آنالیز  شده است.

طور که در همان .(2و جدول  2شکل ز اطلاعا  تعیین فواصل ژنتیکی، تایید شد )و رسم درخت فیلوژنی مستخرج ا STFآنالیز 

ترین ی ژنتیکی را با سایر نژادهای مورد مطالعه را دارد. نزدیکمشخص است نژاد رومانوف بیشترین فاصله 2جدول نیز و  2گراف 

 ( و دورترین مربوط به نژاد کرمانی است.SDKنژاد سیاه کبود شیراز ) ژنتیکی به رومانوف مربوط به نژاد از لحاظ



 

 

 
 نژاد رومانوف روسیه.گوسفندان ایرانی مورد مطالعه و  نژادهایتمایز ژنتیکی مربوط به گراف – 2شکل 

Figure 1 Genetic diversity graph related to Iranian indigenous sheep breeds/ecotypes and Russian Romanov 

sheep breed. 

( را با نژادهای 042/0طور میانگین کمترین فاصله ژنتیکی )هب رازشویم که نژاد سیاه کبود شیبا بررسی های بیشتر متوجه می

تواند به دلیل می( است. این میزان 119/0ایرانی مورد مطالعه دارد. این در حالی است که این تفاو  برای نژاد کرمانی بالاتر )

 باشد.  گیری شده مربوط به جمعیت کرمانیهای دامی نمونهی مربوط به جمعیتپرورش در شرایط ایزوله

 و کوکرهام ریو زیمورد مطالعه با استفاده از آماره شاخص تما هایتیجمع یکیژنت زیاطلاعا  تما  -2جدول 

Table 2. Genetic differentiation information of the studied populations using Weir and Cockerham 

differentiation index statistics 
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IRAN_AFS NA 0.096 0.117 0.079 0.071 0.091 0.136 0.055 0.054 0.076 0.049 0.153 

IRAN_BAL NA NA 0.118 0.084 0.069 0.085 0.126 0.057 0.056 0.077 0.048 0.147 

IRAN_CHS NA NA NA 0.094 0.096 0.113 0.158 0.083 0.081 0.102 0.075 0.152 

IRAN_GHE NA NA NA NA 0.060 0.080 0.124 0.045 0.042 0.064 0.038 0.140 

IRAN_GRS NA NA NA NA NA 0.065 0.111 0.028 0.031 0.052 0.025 0.132 

IRAN_KAR NA NA NA NA NA NA 0.127 0.054 0.052 0.074 0.046 0.143 

IRAN_KER NA NA NA NA NA NA NA 0.097 0.100 0.117 0.091 0.181 

IRAN_LRB NA NA NA NA NA NA NA NA 0.018 0.038 0.013 0.123 

IRAN_SAN NA NA NA NA NA NA NA NA NA 0.038 0.011 0.120 

IRAN_SHA NA NA NA NA NA NA NA NA NA NA 0.026 0.136 

IRAN_SKD NA NA NA NA NA NA NA NA NA NA NA 0.114 

ISHP_ROM NA NA NA NA NA NA NA NA NA NA NA NA 

 

 یوزن نیانگی( و در حد م086/0) ینیتخم FST نیانگیبود که بالاتر از م 104/0برابر  رانیا یبا نژادها یوسینژاد ک زیتما نیانگیم

FST مورد  یرانیا ینژاد رومانوف با نژادها یبرا یکیژنت زیتما نیانگیاشاره کرد که م یستیبا نی( بود. همچن102/0) ینیتخم

 زیو ن مربوط به نژاد رومانوف زیمورد مطالعه است. تما یهادام نیب یکیژنت زیتما نیشتریب انگریب هبود. ک 14/0مطالعه برابر 

 جیبر نتا یدییتا یمورد مطالعه به نوع یرانیا ینژادها رینسبت به سا یوسیو ک یکرمان یمربوط به نژادها شتریب یکیفواصل ژنت

مطابقت  (Deniskova et al., 2022) جیبا نتا یرانیا ینژادها یکیژنت اصلتنوع و فو یبررس جیاست. نتا یاصل یهامولفه زیآنال

 .دارد

 موارد مرتبط با عملکرد تولیدمثلیردیابی مناطق ژنومی تحت انتخاب و تحلیل 

آورده شده است. همانطور که در تصویر مشخص است مطابق آستانه تعیین  4و  3نتایج مربوط به نقاط تحت انتخاب در اشکال 

های انتخاب نشانهعنوان بهی ژنومی منطقه 39تعداد  XPEHHمنطقه ژنومی و برای روش  37تعداد  STFشده برای آمارهای 

های انتخاب هستند. بخصوص اینکه کارایی هر دو متداول برای شناسایی نشانههای شناسایی شدند. هر دو روش جزو روش

 . (Simianer and Qanbari, 2014) های بالا قابل قبول استر تراکمهای انتخاب دروش در شناسایی نشانه

 



 

 

 
 100ی )پایین( با طول پنجره  STF یگیری شده)بالا( و میانگین STFهای عددی گراف منهتن پلا  مربوط به ارزش – 3شکل 

 ی بین دو گروه ژنتیکی )نژادهای ایرانی در مقابل نژاد رومانوف روسیه( کیلوجفت بازی مقایسه

(Theta) values (down), with  STFigure 2. Manhattan plot graph of FST values (up) averaged pairwise unbiased F

a window length of 100 kb, between two genetic groups (Iranian indigenous sheep breeds/ecotypes and Russian 

Romanov sheep breed).  

 

 
 بین دو گروه ژنتیکی )نژادهای ایرانی در مقابل نژاد رومانوف روسیه(  XPEHHی گراف منهتن پلا  مربوط به آماره – 4شکل 

Figure 2. Manhattan plot graph of XPEHH statistics between two genetic grops (Iranian indigenous sheep 

breeds/ecotypes and Russian Romanov sheep breed).  



 

 

 

 با تولیدمثل مرتبط ی شناسایی شده یهاژنشناسایی و تحلیل 

تتا را  ین ارزش عددیشتریکه ب SNPهای انتخابی ژنوم، مناطق ارتولوگوس با نشانگر های مرتبط با بخشجهت شناسایی ژن

   Biomartوسیلههب SNP هاین نشانگریه اطراف ایکیلو جفت باز ناح 025دارد. بعلاوه  یک انتخابیدر هر پ

(www.ensembl.org/biomart/martview مورد بررسی قرار گرفت. از ،) از دو روش مورد استفاده  بررسی موردکل مناطق ژنومی

 بط با مناطق ژنومی تحت انتخاب شناسایی شد. ژن مرت 489 تعدادجهت شناسایی نشانه های انتخاب 

 هایهای شناسایی شده در این مطالعه، با توجه به محوریت موارد مرتبط با تولیدمثل است، تمرکز عمده روی ژناز ژن

ین دو ب مسیر بیولوژیکی مهم که چندیندر در مطالعه حاضر، های شناسایی شده برخی از ژنمرتبط با تولیدمثل است. همچنین 

زای در مقابل عوامل بیماری ایمنیت این مسیرهای بیولوژیکی در اند، مشارکت دارند.مورد مقایسه هدف انتخاب بوده گروه

N (-binding serum glycoprotein, N-Lipid انتهای د،یپیل متصل به سرم نیکوپروتئیگل ،(8/5value = -P×10-16) باکتریایی

terminal( )10-17×0/5value = -P  ) و Enrichment Score: 8.27، type lectin-C (10-6×1/7value =-P  و )

Enrichment Score: 4.44 ،hemoglobin complex (10-4×9/8value = -P  و )که )های غشایی گیرندهاز تعداد زیادی  نیز

های تحت های بویایی در تحقیقا  پیشین جزو ژنگیرنده های مربوط به بویایی مشترک هستد( مشارکت دارند.با ژن عمدتاً

این مسیرهای بیولوژیکی  تربررسی عمیق (.Mokhber et al., 2015سازی شناسایی و گزارش شده است )انتخاب در فرایند اهلی

های شاخص دیگری که در این از ژن قرار نخواهد گرفت. بیشتر هاییواکاودر اینجا مورد هدف اصلی تحقیق حاضر نبود و 

بود. این ژن مرتبط با رنگ پوشش سیاه در گوسفند نقش دارد و در  MC1Rنشانه انتخاب شناسایی شد، ژن  عنوانبهبررسی 

 Mohammadi etشده است )گوسفند معرفی های تحت انتخاب در بین نژادهای یکی از جایگاه عنوانبهبررسی های متعدد 

al., 2022 .) 

http://www.ensembl.org/biomart/martview/


 

 

 
 اند. ی حاضر با علامت قرمز رنگ مشخص شدههای مستخرج از مطالعه. ژنتخمدان دوژنزیاستروئ: مسیر بیولوژیکی 5شکل 

Figure 5: biological pathway of ovarian steroidogenesis. The genes extracted from the present study are 

marked with a red color. 



 

 

 Steroid hormoneتوان به میسرهای سنتز استروئید )های شناسایی شده مرتبط با عملکرد تولیدمثلی میاز ژن

biosynthesis ژن با  7( با مشارکتP-Value  تخمدان دوژنزیاستروئ، اشاره کرد. مسیر دوم در این راستا مربوط به 0032/0برابر 

(Ovarian steroidogenesis با مشارکت )ژن با  4P-Value  (.5شود )شکل ، می 043/0برابر 

  تخمدان دوژنزیاستروئمسیر بیولوژیکی 

، 7مگاجفت بازی کروموزوم  15/56 – 12/56در موقعیت  CYP19 (cytochrome P450, family 19)های ژن

LOC101106610 (dihydrodiol dehydrogenase 3-like)  یاW5PJ49_SHEEP - Aldo_ket_red domain-containing 

protein ،LOC101107119 (dihydrodiol dehydrogenase 3-like)  یاW5PKI7_SHEEP - Aldo_ket_red domain-

containing protein  وLOC101107541 (dihydrodiol dehydrogenase 3-likeچهار ژنی هستند که در مطالعه ) ی حاضر در

ر یدر مس، (LOC101107541و  DHRS11 ،CYP2E1) دیگر ژن 3این چهار بعلاوه  مناطق ژنومی تحت انتخاب قرار دارند. 

های گوسفند ایران و رومانوف مناطق ژنومی متمایز بین جمعیترسد جزو نظر میبه Steroid hormone biosynthesisبیولوژیکی 

قلوزایی در دیکی از خاص ترین نژاد با عملکرد تولیدمثلی بالا ( باشد. همانطور که در مطالعا  پیشین اشاره شده چن عنوانبه)

د و دانشمندان اتفاق نظر دارند که عملکرد تولیدمثلی رومانوف احتمالا ردانمثل برولا قرار  اثربزرگهای رومانوف تحت تاثیر ژن

 های عملکردی باشد. تحت تاثیر مجموعه ای از ژن

کلسترول سازشان یعنی پیشرا از  یدیاستروئ یهاهورمون که هستند اصلی یهاو آدرنال اندام یغدد جنس در پستانداران،

 دیکوئیگلوکوکورت هموستاز حفظمثال  عنوانبهیزیولوژیکی متعددی دارند. های فنقش یدیاستروئ یهاکنند. هورمونیم دیتول

 Yazawa) هستند یرورض تی/الکترولعیو تعادل ما یمنیا، استرس پاسخ به گلوکز، سمیمتابول یبرا دهایکوئینرالوکورتیم آدرنال و

et al., 2019).  دوره  یزو آزادسا دیتخمدان تول یاصل فیوظا ماده است.مثل پستانداران یدتول ستمیعضو مهم در س کیتخمدان

. مهم هستندو تولیدمثل  یجنس زیتما یبرا گنادالو استروژن  ندروژن. آ(Li et al., 2021) است دیتخمک و ترشح استروئ یا

یدروکسیه، P450 (CYP) توکرومیس دیاستروئ شده توسط زیکاتال یواکنش ها یسر کی قیاز طر یدیاستروئ یهاهورمون نیا

آنها  یهارندهیو گ یدیاستروئ یهاهورمون. (Yazawa et al., 2019) شوندیم دیتول دروژنازهایده دیاستروئ یدروکسیو ه لازها

 (. Li et al., 2021) دارند کولیفول یتوسعهدر  ینقش اساس

با نشانگر  17جفت بازی روی کروموزم  76/18، در موقعیت XPEHHو  FSTهای ی شناسایی شده با استفاده از آمارهناحیه

( در همین موقعیت مکانی )با کد نشانگری Esmaeili-Fard (2022و  Gholizadehی شناسایی شده مطالعه



 

 

OAR3_OAR17_18770871 یکسان است. همچنین ژن )SLC7A11  شناسایی شده نیز مربوط به همین موقعیت مکانی روی

  بازی( است.مگاجفت  19ژنوم )

های با اثر بالا برای صفت تعداد بره در هر زایش در گوسفند گزارش شده است. نکته قابل توجه شناسایی شدن برخی از ژن

در نژاد  GDF9، ژن Herdwickخاص و متفاو  در نژادهای مختلف است. از این میان میتواند به تاثیر ژن پرولاکتین در نژاد 

Cambridge  وBelclareهای ن،  ژBMPRIB  وBMP15  در نژادHan  وLacaune ( اشاره کردHanrahan et al., 2004; Chu 

et al., 2007; Bowles et al., 2014 قلوزایی های درگیر با چند( و شاید یکی از شاخص ترین مطالعا  در ارتباط با تعیین مکانیسم

، BMPR1Bهای های عمده اثر موثر بر عملکرد چندقلوزایی ژنهای و ژن(. در این مطالعه مکانیسم Xu et al 2018 توسط )

FBN1  وMMP2  در نژادWadi های چین، ژنGRIA2 ،SAMD1  وCTNNB1  در نژادHu ژن ،NCOA1  در نژادIcelandic ،

، ESR1 ،GHRهای ، و نیز ژنRomanovدر نژاد  ESR2، ژن Finnsheepدر نژاد  PLCB3و  INHBB ،NF1 ،PTGS2های ژن

MMP15 ،FLI1  وSPP1  در نژادTexel ( شناسایی و گزارش شدند ،Xu et al., 2018 .)و  هیژن ها و تجز شتریب یسینو هیحاش

ی متولد شده در یک زایش دخیل تعداد برهتواند در یمختلف م یکیولوژیب یرهاینشان داد که مس کیوانفورماتیب یها لیتحل

و  کولوژنزیفول، Icelandicنژاد در  نیجن مرگ و میر، جفت و Huو  Wadi نژاد ( درLHو  FSH) هایترشح هورمون باشد:

رشد استروژن و افزایش و  Romanovدر  یقبل از تخمک گذار کولیو بلوغ فول یگذار، تخمک Finnsheepدر  LH نگیگنالیس

ی شناخت معماری ژنتیکی صفت باروری در گوسفند رویکرد جدیدی را در زمینهاین موارد میتواند بینش و . Texcelدر  کولیفول

و پستاندارن دیگر را پیش روی محققان این حوزه قرار بدهد و در نهایت کمک میکند تا مسیر درستی را در راستای طراحی و 

 (. Xu et al., 2018های اصلاح نژادی مرتبط با افزایش عملکرد تولیدمثلی، انتخاب کنیم )اجرای پروژه

های مرتبط با صفا  تولید مثلی در درون و یا نزدیکی یکسری جایگاهet al.  Edmaeili-Fard (2021 )یهمچنین در مطالعه

های شناسایی شده در مسیرهای شناسایی شدند. ژن EPG5و  RDX ،FDX1 ،ARHGAP20 ،ZX2H12C ،THBS1های ژن

و پاسخ  میکلس ونیجفت، انتقال  لیپروژسترون توسط جفت، تشک دیدر جفت، تول یاتوفاژعملکردی مرتبط با آبستی از قبیل 

خش ولی ب ،ها مطابقت نداشندهای معرفی شده در مطالعه حاضر با این ژنهر چند هیچکدام از ژن. مشارکت داشتند مادر یمنیا

-Edmaeiliی بط با انتقال یون که در مطالعههای مرتهای شناسایی شده مرتبط با ایمنیت مادری و موارد از ژنای از ژنعمده

Fard et al.   (2021) شناسایی های عوامل دخیل در عملکرد تولیدمثلی عنوان شده است، در مطالعه حاضر جزو ژن عنوانبه

 شده بودند. 



 

 

 وقلوزاییدصفت  نهیدر زم نیشیپ تحقیقا با ی حاضر در مطالعهشده  ییشناسا یهاژن نیب یمشابهت اندکدر هر صور  

در این مسیر در بین نژآدها متفاو   ریدرگ یهاو ژنبیولوژیکی  هایریتواند مربوط به مسیم اساس لیاز دلا یکیوجود دارد. 

 نیشیعا  پدر مطال یحتبوده و بخصوص اینکه این مسیر در رومانوف حتی در مقایسه با نژادهای چندقلوزای دنیا، متفاو  است. 

 Xu et) وجود دارد ایدن یچندقلوزا ینژادها ریرومانوف با سا ییمرتبط با چندقلوزا یهاژن بین یکمتر یپوشانارتباط و هم زین

al., 2018 .)یعمده یهاو به تفای حاضر با تحقیقا  پیشین دخیل باشد، در تطبیق نتایج مطالعه دیکه شا گرید یمورد اساس 

 مربوط است.   غیر از تولیدمثل، گرید

 گیرینتیجه 

انوف های گوسفندان ایران با نژاد رومی جمعیتی حاضر در کنار موارد و مسیرهای بیولوژیکی شناسایی شده از مقایسهدر مطالعه

انتخاب  هاینشانه عنوانبههای شناسایی شده رود. همردیف با تفاو ترین نژادهای چندقلوزای دنیا به شمار میکه جزو شاخص

 تخمدان دوژنزیئاستروایمنیت و بویایی، مسیرهای بیولوژیکی مرتبط با سنتز استروئید و  لعه از قبیلواگرا بین دو گروه مطا

ی ینهشناسایی این مسیر و مطالعا  تکمیلی دیگر در زمموارد تحت انتخاب مرتبط با صفت چندقلوزایی شناسایی شد.  عنوانبه

 های بهبود عملکرد تولیدمثلی موثر باشد. تر پروژههای درگیر در تولیدمثل میتواند در طراحی بهشناسایی ژن
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