
 

 

Identification of Genomic Regions Associated with Fat Deposition in Some 1 

Asian and African Sheep Breeds Based on Selection Signature 2 

Abstract 3 

The selection of novel mutations beneficial only in some subpopulations leads to the retention of signatures across the genome. 4 

This study aimed to identify genomic regions, candidate genes, and biological pathways associated with fat deposition in some 5 

Asian and African sheep breeds based on selection signatures method and gene set enrichment analysis. A total of 49,034 SNP 6 

markers data obtained from 404 animal samples, including 13 fat-tailed and 7 thin-tailed sheep breeds with relatively similar 7 

tail and fat-tail dimensions distributed across different regions of Asia and Africa, were used. Principal component analysis 8 

(PCA) was utilized for assessing the clustering of animals into their true population, and FST (Theta) statistics was employed 9 

for detecting of positive selection signatures. Subsequently, genes reported in the selected regions were identified, and gene 10 

set enrichment analysis was performed to identify biological pathways (and candidate genes) associated with fat deposition. 11 

PCA analysis showed that all animals clustered into their respective breed groups, and thin and fat tailed sheep breeds could 12 

be separated based on different components. In this study, 19 genomic regions were identified to be under selection between 13 

thin and fat tailed sheep breeds. Investigation of reported genes in these regions led to the identification of several biological 14 

pathways (and candidate genes) directly or indirectly associated with tail morphology (NDUFB, ANO4, ASXL2, ABHD2, and 15 

NID2), fat-tail size (ACADL), skeletal or body size (PDGFD, ACAN, HOXC, HOXB, BMP2, and BMP4), immune response 16 

(ATG5, IL4, IL5, and IL13), and melanocyte regulation (KITLG). Overall, the findings of this study could play an important 17 

role for identifying the genomic regions associated with distinctive phenotypic traits of these breeds, especially fat deposition 18 

traits in tails, immunity, and adaptability, which could be of great economic importance in the future considering the observable 19 

climatic changes in recent years in various countries.  20 
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شناسایی مناطق ژنومی مرتبط با ذخیره چربی در برخی از نژادهای گوسفند آسیایی و  22 

های انتخابآفریقایی بر پایه روش نشانه  23 

 24 چکیده 

شود. یمهایی در سطح ژنوم ها سودمند هستند باعث باقی گذاشتن نشانههای جدیدی که فقط در برخی از زیرجمعیتجهشانتخاب برای افزایش فراوانی  25 

دنبه در برخی از نژادهای گوسفند آسیایی و ذخیره چربی در های کاندید و مسیرهای زیستی مؤثر بر ی، ژنومژن شناسایی مناطق پژوهش حاضر با هدف 26 

ساس  شانهآفریقایی بر ا سی ن شده های ژنی سازی مجموعهآنالیز غنیهای انتخاب و برر ست.انجام  مجموع اطلاعات ژنومی مربوط به از  بدین منظور، ا 27 

ابعاد دنبه و دم نساابتام مشااابه که در مناطق با  ،نژاد بدون دنبه 7دار و نژاد دنبه 13نمونه حیوان شااام   404متعلق به  SNPجایگاه نشااانگری  49034 28 

شتند سیا و آفریقا پراکنش دا شد.  ،مختلف آ ستفاده  صلیی نژادی خود از آنالیز مؤلفههاجهت بررسی نحوه قرار گرفتن حیوانات در گروها ( و PCA) های ا 29 

ز آنالیو  شناسایی گردیدهای گزارش شده در مناطق تحت انتخاب ژنسپس  )تتا( استفاده شد. STFهای انتخاب مثبت از آزمون نااریب ردیابی نشانهبرای  30 

سایی سازی مجموعه ژنی غنی شنا سیرهایبا هدف  شدهای کاندیدای( مرتبط با )و ژنبیولوژیکی  م صلیآنالیز مؤلفه .ذخیره چربی انجام   31 (PCA) های ا

شان داد که تمام حیوانات در گروه ساس مؤرا می دار و بدون دنبهدهای دنبهگیرند و نژاهای نژادی خود قرار مین ک تفکیهای مختلف از هم لفهتوان بر ا 32 



 

 

سایی شد. بررسی ژنبین نژادهای دنبهمنطقه ژنومی تحت انتخاب  19. در این پژوهش نمود های گزارش شده در این مناطق منجر دار و بدون دنبه شنا 33 

، NDUFB ،ANO4 ،ASXL2) مورفولوژی دم باکه به طور مسااتقیم یا غیر مسااتقیم های کاندیدا( شااد به شااناسااایی چندین مساایر بیولوژیکی )و ژن 34 

ABHD2 و NID2 ،)دازه دنبهان (ACADL ساختار سکلت و یا  سخ ایمنی، BMP4)و  PDGFD ،ACAN،HOXC ،HOXB  ،BMP2) دازه بدنان(، ا  35 پا

(ATG5 ،IL4 ،IL5  وIL13) سیت و شندمی( مرتبط KITLG) هاتنظیم ملانو ست آمده از این پژوهش مینتایج بهدر مجموع، . با تواند نقش مهمی در د 36 

ات یریجه به تغایمنی و سازگاری شود که با تو ه صفات ذخیره چربی در دنبه،به ویژ ،متمایزکننده این نژادهاردیابی مناطق ژنومی مرتبط با صفات فنوتیپی  37 

 38 .توانند دارای اهمیت اقتصادی زیادی در آینده باشندمی ،در کشورهای مختلفهای اخیر اقلیمی قاب  مشاهده در طی سال

 39 های انتخابفندان آسیایی، گوسفندان آفریقایی، نشانهگوس، های کاندید، شاخص تمایز جمعیتیژن ها:کلید واژه

 40 

 41 و پیشینه پژوهش دمهمق

ست که  سفند یکی از حیوانات اهلی ا سطح جهانی ای از اهمیت ویژهگو شتبه عنوان در  شیر، چربی و منبع مهمی از گو  42 شمپ، 

 43 مختلف ایهتر بیماریبیوپزشکی و درک عمیقتحقیقات انجام خوبی برای  یالگوگوسفند به عنوان علاوه بر این  .برخوردار است

در ت ژنتیکی مهم اصااف ی ازیک دنبه.  (Scheerlinck et al., 2008; Pinnapureddy et al., 2015)شااودمحسااوب میانسااانی  44 

سفند  ست گو ساس آن کلیه نژاا سفند دنیا را میکه بر ا سیمتوان به دو گروه دنبهدهای گو اعتقاد بر . ردبندی کدار و بدون دنبه تق 45 

سفندان دنبه ست گو شی دماین ا سد به نظر می(. (Moradi et al., 2021 اندشک  گرفتهدار خود دار از اجداد وح سخ ر دنبه یک پا 46 

 47 .ندکسخت فراهم می یآب و هوای شرایط ذخیره انرژی را در باشد که امکانمی خشکی و تغییرات آب و هواییشرایط انطباقی به 

سفند نژادهای اگرچهبا این حال  شی شرایط تحت هنوز داردنبه گو  48 ترجیح تلفمخ جوامع در بیابانی نیمه یا بیابانی چراگاهی، پرور

 49 نیاز نسبت به ذخیره عضله و به دلی  انرژی بیشتر مورددنبه ذخیره چربی در که  ، ولی از آنجا(Kalds et al., 2021) شوندمی داده

شت  سان امکانبا توجه به و ( Moradi et al., 2012)شود پرورش می هایباعث افزایش هزینهگو سی آ ستر به علوفه در تمام  د 50 

سال  ضا برای مصرف طول  سیاری از در امروزه ذخیره چربی در دنبه  ،(Nejati-Javaremi et al., 2007)دنبه چربی و کاهش تقا ب 51 

شورها سته،  ک سته و نیمه ب ستم پرورش ب سی صوص در  ست. به همین خاطر به خ ست داده ا صادی خود را از د ند ماناهمیت اقت 52 

سیایی شورهای آ سیاری از ک شاورزان، (Farid, 1991; Isani et al., 2012) ب شور در ک  Bedhiaf-Romdhani et 53)ی آفریقای هایک

al., 2008 )در  ذخیره شده چربی میزان ،دنبهبدون  نژادهای با مکرر یرگهآمیخت طریق از نداهکرد سعی های اخیردر طی سال نیز 54 

دنبه  گوساافندان بدون با گسااترده طور به الجزایری بارباریندار هگوساافندان دنب مثال، عنوان به .دهند کاهش را خود گوساافندان 55 

 56  .(et al., 2017 Bedhiaf-Romdhani et al., 2008; Abdelkader) است شده داده تلاقی جلااولد

 57 بیشتر وشتگ ژنتیکی صورت به بتوانند که هاستدام از هاییژنوتیپ انتخاب مستلزم دنبه حذف یا کاهش هدف به یابیدست

 58 از صحیح برآوردهای لذا ،کرد گیریاندازه سادگی به زنده دام در تواننمی را دنبه وزن که جا آن از. کنند تولید کمتر چربی و



 

 

 59 این به نی  برای مهم کارهایراه از یکی بنابراین باشد.دشوار می آن با مرتبط صفات و دنبه وزن فنوتیپی و ژنتیکی پارامترهای

 60 فزایشا باعث جدید جهش یک چنانچه. مناطق ژنومی مرتبط با این صفت است شناخت برای مولکولی هایروش از استفاده هدف

 61 شایستگی رایدا که افرادی شوندمی باعث( مصنوعی یا )طبیعی انتخاب گردد، جامعه افراد سایر به نسبت آن حام  افراد شایستگی

 62 آن سهم به بسته افتهی جهش واریانت فراوانی ترتیب این به. باشند داشته بیشتری مشارکت بعد نس  تشکی  در هستند بیشتری

 63 هدف ف،مختل هایزمان طی در سودمند آل  یک که زمانی بنابراین. کرد خواهد افزایش به شروع سرعت به شایستگی افزایش در

مربوط به شناسایی های آماری مختلف روش طریق از که گرددمی ژنوم سطح در هایینشانه ایجاد باعث گیردمی قرار انتخاب 64 

 65 . ( et al2009; Moradi  ,.et alAkey., 2012) هستند شناسایی قاب  STFمانند شاخص تمایز جمعیتی های انتخاب نشانه

دار و بدون دنبه در کشورهای مختلف اخیر با مقایسه نژادهای دنبههای بررسی تحقیقات مختلف انجام شده در طی سال 66 

های کاندیدای مشترکی گزارش شده است ولی در اکثر موارد نتایج مناطق ژنومی و ژنگاهی دهد که هرچند تاکنون نشان می 67 

حقیقات انجام شده در به برخی از ت 1شک  فت در نژادهای مختلف مشاهده شده است. ی برای این صمتناقض و مناطق متفاوت 68 

 BMP2 (Moioli et al., 69 هایدهد که ژنها نشان می. نتایج بررسیاشاره دارد های کاندیدای گزارش شده در آنهااین زمینه و ژن

2015; Mastrangelo et al., 2019; Zhao et al., 2020)، PDGFD (Yuan et al., 2016; Li et al., 2020; Dong et al., 2020; 70 

Zhao et al., 2020)  وTBXT (Zhi et al., 2018; Lou et al., 2021) لی و انددارای بیشترین اشتراکات بین تحقیقات مختلف بوده 71 

های گزارش شده با همدیگر متفاوت هستند و در مجموع هنوز مکانیسم وراثتی این صفت در گوسفند در بیشتر موارد مناطق و ژن 72 

ای هتفاوت از یبخش، گزارش کردند که علت تحقیقات مختلف ( با بررسی جامع نتایج2021و همکاران ) Kalds ناشناخته است. 73 

کم بودن تعداد نمونه در برخی از تحقیقات انجام شده در   یدلبه  تواندیم مختلف قاتیتحق از حاص  جینتا در مشاهده شده 74 

به  از طرفی .دکنزمینه نتایج تحقیقات مربوطه را محدود می نژادهای بومی کشورهای مختلف باشد که انجام قضاوت آماری در 75 

 76 تا دهیکش و لندب یهاحالت دنبه از ودارد  یادیز یپیفنوت تنوع مختلف، ینژادها در زین دنبه شک  کهاین نکته نیز باید دقت کرد 

در  لذا(. Kalds et al., 2021) باشد رگذاریتأث مختلف ینژادها در آمده دست به جینتا بر تواندیم که است ریمتغ کوتاه یهادم 77 

 78 اندگرفته قرار یمختلف مورد بررس یکه تاکنون در کشورها دهاییااشکال مختلف دنبه و دم در نژ یهاول بررسی باحاضر  یقتحق

دم  شک  دنبه و دارای یقاییو آفر یاییآس یکه با قرار گرفتن در کشورها یینژادها ژنومی اطلاعات آوریتلاش شد تا با جمع 79 

که در  یاز موارد یگرد یکیپوشش داده شوند.  یزن یقبل یقاتتحق هایمحدودیتتعداد نمونه  یشهستند، ضمن افزا یمشابه 80 

که در  است متفاوتی داریمعنی هایآستانه ،درنظر گرفت یدبا صفات بر ثرمناطق ژنومی مؤ شناساییمطالعات مختلف جهت  81 

 82 آستانه درنظر گرفته شدهحد از  ترکوچک اثرات دارای که هاییSNP گاهام شوندیباعث م و اندشده گرفته درنظرمختلف  یقاتتحق

 83 صفات یولوژیکیب و ژنتیکی اساس و مبنا بهتر درک و فوق چالش نمودن برطرف منظور به راستا این در. شوند گذاشته کنار ،هستند

 84 جستجوی جای به مطالعات نوع این در(. Abdalla et al., 2016) شودمی استفاده ژنی مجموعه سازیغنی آنالیزهای از پیچیده،



 

 

 85 یک باهم توانندمی که شودمی تمرکز ،دارمعنی هایSNP بر علاوه ،هاSNP از گروهی ارتباط روی بر ها،SNP دارترینمعنی

 86 نتیجه رد. هستند ارتباط در صفات با مرتبط بیولوژیکی مسیرهای و عملکردی هایگروه با که نمایند حاص  را ژنی یمجموعه

 87 با مرتبط یبیوشیمیای و بیولوژیکی مسیرهای بتوان ژنی هایمجموعه سازیغنی تحلی  و تجزیه روش از استفاده با رودمی انتظار

ای هشناسایی مناطق ژنومی، ژنهدف از انجام پژوهش حاضر،  لذا .دشناسایی نمو ترصحیح طور بهرا  دنبه در چربی ذخیره صفت 88 

 89 احشایی( در برخی از نژادهای گوسفند آسیایی و آفریقایی یهاکاندید و مسیرهای زیستی مؤثر بر ذخیره چربی در دنبه )یا قسمت

که امید است با پوشش دادن محدودیت تحقیقات  باشدمیهای ژنی سازی مجموعههای انتخاب و آنالیز غنیبر اساس بررسی نشانه 90 

 91 .دباش اقتصادی مهم صفت این ژنتیکی معماری و توارث مکانیسم شناسایی در مهم گامی بتواند حاص  نتایجقبلی، 

 92 

 93 ختلفم کشورهای بومی گوسفندان در چربی ذخیره با گزارش شده مرتبط کاندیدیدای هایژن و ژنومی مناطق شناسایی زمینه در شده انجام تحقیقات .1 شکل

با رنگ سبز،  LOC101117953و  BMP2های مشترک در تحقیقات مختلف با رنگ مشابه )شام  : در این شک  ژن(Kalds et al., 2021) جهان 94 

PDGFD  با رنگ آبی وTBXT 95 اند.با رنگ بنفش( نمایش داده شده 

 96 شناسی پژوهشروش

ار و بدون دهای انتخاب بین نژادهای دنبهدر این تحقیق جهت شااناسااایی نشااانه :اولیه هایداده کنترل کیفیتو  هانمونه انتخاب 97 

شابهی ) شک  دنبه و دم م ستی از نژادهایی که دارای  شده در این زمینه، لی سی جامع کلیه مقالات چاپ  مانند هدنبه ابتدا با برر 98 

( و Rumped fat tailed( و یا گرد )Long fat tailedتهیه شااد و نژادهایی که دارای دنبه کشاایده ) ،نژادهای بومی ایران( بودند 99 

شیده شدند. Long thin tailed) همچنین دم ک شته  شد که این ( بودند کنار گذا شاهده  ست، م سی اولیه لی از آنجا که پس از برر 100 



 

 

شده شتراکات جغرافیایی زیاد( متمرکز  سیا و آفریقا )با ا شابه ابعاد دنبه و دم در ایننژادها عمدتام در آ شتر از ت  101 اند، جهت اطمینان بی

ها تمرکز ها بر روی این نژاد پایشاااد.  تحقیق تن ها از  عات ژنومی آن عاتی گاهساااپس اطلا ند در دساااترس های اطلا مان 102 

https://www.sheephapmap.org  وhttps://datadryad.org/stash سندگان آنها جمع شد. و یا پس از مکاتبه با نوی تعداد و آوری  103 

 Illumina Ovine 104های با اسااتفاده از آرایهها ارائه شااده اساات. تمام نمونه 1نام نژادهای مورد اسااتفاده در این پژوهش در جدول 

50K SNP BeadChip سفندی و با به شرکت ایگو شده بودند. کارگیری پروتک   ز مجموع ا در این پژوهشلومینا تعیین ژنوتیپ  105 

شانگری  49034اطلاعات ژنومی مربوط به  شام  اطلاعات 404متعلق به  SNPجایگاه ن  106 13 نمونه مربوط به 281 نمونه حیوان 

شد.  7 نمونه متعلق به 123 دار ونژاد دنبه ستفاده  سیا و آفریقا ا شورهای مختلف آ شورهای نژاد بدون دنبه از ک این نژادها در ک 107 

 108 پراکنش داشتند. الجزایر و اتیوپیچین، ، فلسطین اشغالیایران، ترکیه، هندوستان، 

 109 درصد10ژنوتیپی اولیه انجام شد. ابتدا حیوانات با بیش از مراح  مختلف بررسی کنترل کیفیت و ویرایش داده روی اطلاعات 

 Call 110) نرخ فراخوانی ( وMAF1نادر ) های بعدی کنار گذاشته شدند. دو فاکتور حداق  فراوانی آل ژنوتیپ از دست رفته از آنالیز

rate ) اند برای هر ها که برای آن نشانگر تعیین ژنوتیپ شدهدرصدی از نمونهیاSNP شدند و  محاسبهSNP هایی که در مجموع 111 

همچنین از  (.Moradi et al., 2012) بودند حذف شدند درصد 95و  درصد 2به ترتیب کمتر از  Call rateو  MAFحیوانات دارای  112 

( در  IBD2)2014 ,.et alCurikهای جنسی به دلی  توزیع متفاوت الگوی آنجا که اطلاعات نشانگرهای موجود روی کروموزوم 113 

ای اطلاعاتی هشوند و در نتیجه برای بسیاری از نژادهای مورد استفاده در این پژوهش نیز در پایگاهها کنار گذاشته میآنالیز برخی از 114 

در نهایت نشانگرهایی که موقعیت ژنومی آنها نیز در دسترس به اشتراک گذاشته نشده بود، این نشانگرها نیز حذف گردیدند.  115 

انجام ( 9/1)نسخه   PLINK افزارها با استفاده از نرممراح  مختلف ویرایش دادهها خارج شدند. مشخص نبودند از مجموع نشانگر 116 

 117 (.Chang et al., 2015شد )

 118 و نحوه دسترسی به اطلاعات ژنوتیپی آنها مورد استفاده در این پژوهش هایو تعداد نمونه هانژاد .1 جدول

 دسترسی داده منطقه نمونه وضعیت دنبه نژاد

Lori-Bakhtiari آسیا 45 داردنبه Moradi et al., (2012) 

Afshari آسیا 37 داردنبه Hap Map Project 

Moghani آسیا 34 داردنبه Hap Map Project 

Qezel آسیا 35 داردنبه Hap Map Project 

Norduz آسیا 20 داردنبه Hap Map Project 

Karakas آسیا 18 داردنبه Hap Map Project 

                                                           
1. Minor Allele Frequency 
2 . .Identical by descent 



 

 

Hu آسیا 12 داردنبه Yuan et al., (2016) 

Lop آسیا 15 داردنبه Yuan et al., (2016) 

Local Awassi آسیا 24 داردنبه Hap Map Project 

Barbaine Alg آفریقا 5 داردنبه Gaouar et al., (2017) 

Kefis آفریقا 14 داردنبه Ahbara et al., (2019) 

Arabo آفریقا 10 داردنبه Ahbara et al., (2019) 

Adane آفریقا 12 داردنبه Ahbara et al., (2019) 

Zel آسیا 45 دنبهبدون Moradi et al., (2012) 

Sakiz آسیا 22 دنبهبدون Hap Map Project 

Rembi آفریقا 6 دنبهبدون Gaouar et al., (2017) 

Deccani آسیا 24 دنبهبدون Hap Map Project 

Hamara Alg آفریقا 6 دنبهبدون Gaouar et al., (2017) 

Hammari آفریقا 11 دنبهبدون Ahbara et al., (2019) 

Kabashi آفریقا 9 دنبهبدون Ahbara et al., (2019) 

 119 

سایی و جمعیتی ساختار بررسی شانه شنا  120 افراد اختصاص و جوامع بین ارتباط آزمون برای آماری هایشیوه از یکیانتخاب:  هاین

ستفاده با آنها به صله، ماتریس از ا ستفاده فا صلی هایمؤلفه آنالیز از ا ست( PCA) 1ا  121 به تحقیق این در (. et alJombart., 2011) ا

 PCA 122 آنالیز ازخود  ینژاد هایدر گروه حیواناتقرار گرفتن  نحوه شناساییمورد مطالعه و  هایدام جمعیتی ساختار بررسی منظور

ستفاده ستفاده از تابع  آنالیزاین . شد ا سخه  R افزارنرم یطدر مح prcompبا ا شد. 1/3/4)ن سایی جهت( انجام  شانه شنا  123 هاین

ساس بر حیوانات تمام ابتدا چربی ذخیره با مرتبط انتخاب سته دو به بودن دنبهبدون یا داردنبه ا  124 جهت سپس .شدند بندیگروه د

سی شانه برر شاخص ثابت تما ی،دو توده نژاد یندر ب یانتخاب ژنوم هاین شانگر هر برای STF یتیجمع یزابتدا روش  در   SNPن 125 

سخه R محیط سی و برنامه  3.4.1ن سبهنوی ص  هایارزش (.McEachern et al., 2009) شد محا  126 بدون) صفر بین توانندمی حا

 127 تثبیت شده اند( متغیر باشد.  یآل  متفاوت یکام ، که هر جمعیت برا تفاوت) یکتفاوت( تا 

 Moradi 128) است شده استفاده انتخاب هاینشانه شناسایی جهت دامی مختلف هایبه صورت گسترده در گونه STFروش  از

et al., 2021 .)تتا ) یبروش در مرحله دوم، روش برآوردگر ناار ینعلاوه بر ا یقتحق ینوجود در ا ینا باWeir and Cockerham., 129 

وش است که در ر ینا یروش نسبت به روش قبل ینا یت. مزدگردی محاسبه و نویسیبرنامه (1/3/4)نسخه  R یطدر مح یز( ن1984 130 

                                                           
1 Principal Component Analysis 



 

 

 131 از هایتجمعیا که اندازه نمونه کم و  شودمی استفاده مواردی در غالبام روش این. شودمی گرفته نظر در هانمونه یاندازه تتا اریبنا

 132 یانتخاب در سطح ژنوم به جا هاینشانه بهتر شناسایی منظور به(. Hirokawa and Tekamura., 2003) باشند متفاوت اندازه نظر

 133 این دردرنظر گرفته شدند.  (Win)مجاور تحت عنوان پنجره  هایSNPاز  یارزش تعداد یانگیندر نظر گرفتن ارزش هر نشانگر، م

 134 در که ژنوم از مناطقی سپس .(Moradi et al., 2012) شد گرفته نظر در مجاور نشانگر 5 تعداد عددی ارزش میانگین تحقیق

 135 و بود گیرانهسخت در این مرحلهحد آستانه  .شدند گرفته نظر در انتخاب هاینشانه عنوان به داشتند قرار تتا ارزش %9/99 صدک

 136 کاندیدا ومیژن مناطق عنوان به ،بودند دنبه بدون و داردنبه جمعیت دو بین در تمایز درجه بیشترین دارای که ژنوم از مناطقی فقط

 137  .(Jarvis et al., 2012; Kijas et al., 2012) گزارش شدند صفت این با مرتبط

ناطق م یوانفورماتیکیب یبررس برای: یژن مجموعه سازیغنی یزگزارش شده در مناطق تحت انتخاب و آنال هایژن شناسایی 138 

 139 یانو پس نقاط آغاز و پا یشپ یلوبازک 500) این مناطق و نواحی مجاور آنهاگزارش شده در  هایژنابتدا شده،  شناساییژنومی 

 Biomart Ensemble 140به روز  اطلاعاتی هاییگاهدر پا (انتخابتحت مرتبط با مناطق  یتوال

(http://asia.ensembl.org/biomart/martview )و Genome Data Viewer (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genome/gdv/ ) 141 

 142 مرکز OAR true chromosomes ver.3.1 از ژنوم سطح در هاSNP ژنومی موقعیت تعیین برای تحقیق این در گردید. شناسایی

CSIRO اطلاعاتی هایپایگاه از استفاده با هاژن این بیولوژیکی عملکرد سپس. شد استفاده استرالیا Genecards 143 

(http://WWW.genecards.org)  و UniProtKB Gene (http://WWW.uniprot.org/help/gene_name )نهایت  در. شد بررسی 144 

ز ا شوندها در آنها غنی میهای ژنی که این ژن( و شناسایی مسیرهای بیوشیمیایی و شبکهGOشناسی )یبه منظور آنالیز هست 145 

در این مرحله از کلیه نشانگرهایی که در صدک  .شد استفاده( (DAVID https://david.ncifcrf.gov/tools.jsp یاطلاعات یگاهپا 146 

 147 تا با کاهش حد آستانه، تعداد قرار گرفته بودند استفاده شددار و بدون دنبه در مقایسه نژادهای دنبههای تتا ارزش ک  % 5/99

 148 .درنظر گرفته شوندسازی مجموعه ژنی دار و بدون دنبه در آنالیز غنیبیشتری از نشانگرهای متمایزکننده نژادهای دنبه

 149 

 150 و بحث های پژوهشیافته

 151 بدون نمونه 119 دار،دنبه نمونه 281حیوان ) 400نشانگر مربوط به  44913 ها، در نهایتداده کنترل کیفیتمراح  اجرای پس از 

 152 .استنشان داده شده  2ها در جدول . مراح  مختلف ویرایش دادههای بعدی انتخاب شدندتجزیه و تحلی  برایدنبه( 

 153 آفریقایی و آسیایی گوسفندان از برخی در شده ژنوتیپ تعیین هایداده کیفیت کنترل مراح  .2 جدول

All samples Different steps of quality control 

404 (281 Fat tail + 123 Thin tail) Number of animals 

4 Remove samples with more than 10% missing genotype 

400 (281 Fat tail + 119 Thin tail) The number of remaining samples 

http://asia.ensembl.org/biomart/martview
http://www.genecards.org/
http://www.uniprot.org/help/gene_name
https://david.ncifcrf.gov/tools.jsp)


 

 

49034 Number of markers before quality control 

2601 Remove of markers with ≤95% call rate 

298 Remove of markers with MAF ≤ 0.02 in all samples 

1222 Remove of markers located on sex chromosomes 

0 Remove of markers with unknown position 

44913 Number of markers after quality control 

 154 

اسااتفاده شااد. نتایج این  PCAهای نژادی خود از آنالیز در این تحقیق جهت بررساای نحوه قرار گرفتن حیوانات در گروه  155 

گیرند و هرچند پراکنش جغرافیایی نژادهای موردمطالعه در نژادی خود قرار میهای تحقیق نشاااان داد که همه حیوانات در گروه 156 

سترده  سیار گ ست این تحقیق ب شورهای مختلفی را دربرمیا دار و بدون دنبه برای دو گروه دنبه PCAگیرد اما حتی اگر آنالیز و ک 157 

شود صلی اول ) ،انجام  ست در گراف دو مؤلفه ا شانی (PC2سبت به ن PC1هرچند ممکن ا شاهده همپو هایی بین این دو گروه م 158 

از  PCAبر اساااس آنالیز تا حدود زیادی دار و بدون دنبه را نیز توان دو گروه دنبههای بیشااتر میشااود ولی با درنظر گرفتن مؤلفه 159 

 160 (. 2)شک یکدیگر تفکیک نمود 

 161 

بندی برای شک  نتایج خوشهاین  دری: ژنوماطلاعات  از استفاده با( PCA) یاصل یهامؤلفه زیآنال براساس دار و بدون دنبهدنبه واناتیح یبندخوشه .2 شکل 162 

 163 های آبی موقعیتپیکان .انددار با رنگ مشکی و بدون دنبه با رنگ قرمز مشخص شدهنمایش داده شده است و حیوانات دنبه( اول تا چهارم PC)لفه اصلی اول ؤچهار م

 164 دهد.نشان می( 2PC( و دوم )1PCمورد استفاده در تحقیق حاضر را در گراف مربوط به مؤلفه اول )ای قرار گرفتن نژادهای ایرانی و ترکیه



 

 

می اختصاااص خود به را واریانس ک  درصااد 1/1 و 4/1 ، 0/2 ،5/14 ترتیب به PC4 و PC1، PC2، PC3 آنالیز این در  165 

 166 نیز هابندیخوشااه در هسااتند نزدیکی جغرافیایی مناطق به مربوط که نژادهایی داد، نشاااندر تحقیق حاضاار  PCA آنالیز. دادند

 167 همدیگر به نزدیک نیز PCA نمودارهای در ترکیه و ایران کشاااورهای به مربوط نژادهای مثلام .گیرندمی قرار همدیگر به نزدیک

 168 درنتیجه و هوایی و آب و محیطی مشااترک زمینه دارای مجاورپرورش یافته در کشااورهای  نژادهای که آنجا از. گرفتندمی قرار

 Moradi et al.,) 169نیساات انتظار از دور PCA گراف در همدیگر نزدیکی در آنها گرفتن قرار هسااتند، مشااابهی تکاملی تاریخچه

 170 اندردهک گزارش را مشابهی نتایج آسیایی-اروپایی و آفریقایی گوسفندان در انتخاب هاینشانه بررسی با نیز دیگر تحقیقات .(2017

Mastrangelo et al., 2019).) 171 

شانهدر این تحقیق، برای  سایی ن رایت  STFهای تفرق جمعیتی آماره دار و بدون دنبه ازدنبه بین نژادهایهای انتخاب شنا 172 

(., 2009et alMcEachern  و )تتا برآوردگر نااریب (, 1984.Weir and Cockerham )شد ستفاده  ص   ا شان داد که که نتایج حا ن 173 

دهد که تفاوت در نشان میهمبستگی بالای این دو آماره (. 3ین نتایج دو آماره وجود دارد )شک  ب (2r=  99/0)همبستگی بالایی  174 

قیقات کند که نتایج مشابهی در تحدار و بدون دنبه تأثیری روی نتایج حاص  ایجاد نمیتعداد نمونه مورد استفاده در دو گروه دنبه 175 

 176 جر در ادامه این مقاله تنها نتای( نیز گزارش شااده اساات و به همین خاطMoradi et al., 2021; Manzari et al., 2019قبلی )

 177 .حاص  از روش نااٌریب تتا گزارش شده است

 178 

Weir and Cockerham. ,) تتا نااریب هایارزش Xمحور  ینمودار بر رو ین: در اتتا نااریب ضرایب و رایت روشاز  حاص  STFمقایسه ضرایب  .3شکل  179 

 180 .اندشده داده نمایش(  et alMcEachern., 2009) یترا STF هایارزش Yمحور  یرو ( و1984

شانه سیم گراف منهتن ن سایی مناطقی از ژنوم بین نژادهای دنبهتر شنا ستفاده از آماره تتا منجر به  ار و دهای انتخاب با ا 181 

درصااد  1/0(. در این شااک  تنها 4اند )شااک  بدون دنبه مورد مطالعه در این تحقیق شااد که به شاادت هدف انتخاب قرار گرفته 182 

سیگنال شانهمناطقی از  شتند به عنوان ن شدههای انتخابی که ارزش عددی بالایی دا می اند. این مناطق ژنوهای انتخاب گزارش  183 

)دو منطقه(،  15)دو منطقه(،  13، 11، 9، 8)دو منطقه(،  7)دو منطقه(،  5)دو منطقه(،  3، 2)چهار منطقه(،  1های روی کروموزوم 184 

 185 (. 4قرار داشتند )شک   20و 



 

 

 186 

 187 باشد.های تتا میک  ارزش 9/99صدک دهنده نمایش داده شده است. خط ترسیم شده نشان Yها بر روی محور و ارزش تتا آن  X ها بر روی محورSNPدار و بدون دنبه: موقعیت ژنومی تتا در سطح ژنوم نژادهای دنبه Win5های توزیع ارزش .4 شکل

 188 

 189 



 

 

سایی و ترسیم نقشه انتخاب )شک   های کاندیدای( )و ژن بیولوژیتری نسبت به مسیرهای (، برای اینکه دید جامع4پس از شنا 190 

شود آنالیز غنیمرتبط با مناطق ژنومی متمایزکننده نژادهای دنبه ص   ای هسازی مجموعه ژنی برای کلیه ژندار و بدون دنبه حا 191 

این گزارش شده است. همانطور که قبلام نیز اشاره شد برای انجام  3گزارش شده در این مناطق انجام شد که نتایج آن در جدول  192 

 193 کاندیداهای ژنومی مناطق عنوان به داشااتند قرار تتا هایارزش ک  درصااد 5/99 بالای درصاادک کهآنالیز کلیه مناطق ژنومی 

شانگرهای تا  شدند گرفته نظر در چربی ذخیره با مرتبط ستانه ن سطح آ ستانه قبلی که اثرات کوچک SNPبا کاهش  سطح آ تر از  194 

 195 .(Abdalla et al., 2016سازی مجموعه ژنی مورد استفاده قرار گیرند )( داشتند نیز در آنالیز غنی001/0)

سیرهای معنیو های ژنی سازی مجموعهغنیتجزیه و تحلی  . 3جدول  شده ( p<0.05دار )م سایی  شانهمرتبط با شنا دار و بدون دنبه های انتخاب بین نژادهای دنبهن 196 

 197  مورد مطالعه در این تحقیق

Term Count P-Value Genes 

Biological process 
  

GO:0009952~anterior/posterior pattern 

specification 

32 1.10E-11 BMP2, HOXB, HOXC, AURKA, BMP4, BMPR2, 

EPB41L5, FZD5, WNT1, ALX1 

GO:0001501~skeletal system development 51 9.00E-11 GLI2, IHH, ACAN, BMP2, BMP1, DMPR2  

GO:0002520~immune system development 54 5.70E-04 ATG5, IL4, LYN, ACTIN1, AURKA, FZD7, DMTN 

GO:0033993~response to lipid 29 2.20E-02 AXL, BAD, LYN, ABHD2, BMP4, CPS1, FAM21OB 

GO:0055088~lipid homeostasis 12 6.90E-03 ABCA12, LIMA1, NFE2L1, SOAT2, SAR1B, TGFB1 

GO:0043549~regulation of kinase activity 35 1.00E-03 BMP2, BMP4, ALX1, NAD, CDK5RAP3, IGF1, 
MAP3K5, PIP4K2B 

Cellular component 
   

GO:0044424~intracellular part 597 5.60E-13 DNPH1, ATIC, ASXL2, ACADL, CLK1, HSP40, EHD1 

GO:0044464~cell part 672 6.90E-11 NID2, ACADL, ANO4, DNPH1, AKT2, GLS, DIP2B 

GO:0016942~insulin-like growth factor binding 

protein complex 

3 1.20E-02 IGF1, IGFBP5, IGFBP6 

Molecular Function 
   

GO:0005515~protein binding 294 4.10E-09 PDGFD, ERBB2, EPB41L1, FN1, FZD5, MAP4K2 

GO:0008083~growth factor activity 15 9.60E-04 KITLG, AMH, PDGFD, BMP2, BMP4, IL4, IL5, 

VEGFA, VEGFB  

Kyoto Encyclopedia of Genes and Genomes 
   

oas05200:Pathways in cancer 48 7.00E-06 AKT2, BAD, STAT4, TCF7, VEGFA 

oas04010:MAPK signaling pathway 29 8.60E-05 CRK, MKNK2, DUSP6, ERBB2, FGF17 

oas05217:Basal cell carcinoma 11 2.90E-04 GLI2, WNT1, BMP2, BMP4, FZD5 

oas04934:Cushing syndrome 17 9.00E-04 WNT6, ADCY6, SP1, GNA11 

oas04916:Melanogenesis 13 1.30E-03 KITLG, WNT6, CREBI 

 198 

( و اجزای MF) 3(، عملکرد مولکولیBP) 2( در سه بخش فرآیندهای زیستیterm GO) 1بررسی مسیرهای هستی شناسی 199 

شان داد که بیشتر این ژن (.3جدول )( انجام شد KEGG) 5( و همچنین مسیرهای بیوشیمیاییCC) 4سلولی ها در نتایج حاص  ن 200 

سیرهای  سعه  ،مانندبیولوژیکی م سکلت مورفولوژی ،GO:0009952))خلفی  -قدامیمحور تو ساختار بدن یا ، (GO:0001501) و  201 

                                                           
1. Gene Ontology 
2. Biological Process 
3. Molecular Function 
4. Cellular Component 

5. Kyoto Encyclopedia of Genes and Genomes 



 

 

ستازی لیپیدها ) ستم ایمنی (، GO:0055088همو سرطانیو ، GO:0043549)) فعالیت پروتئین کیناز ،(GO:0002520)سی  202 نکروز 

(oas05200) .سیرهای  دخالت دارند سیر( با)و ژنبیولوژیکی تحقیقات مختلف وجود ارتباط بین این م نتز س های کاندیدای هر م 203 

ثال، م. به عنوان شوداشاره می است که در ادامه به برخی از موارد که در تحقیقات قبلی نیز گزارش شده چربی را نشان داده است 204 

 205 شناسایی شد، ابه عنوان ژن کاندید 13 کروموزوم روی 48462232-48472599 ژنومی منطقهاین پژوهش در  درکه  BMP2 ژن

سیریخت سایی برای سیربر یک در. دهدمی قرار ثیرأتتحت را بدن اندازه و ساختار شنا  206 چربی یرهذخ با مرتبط ژنومی نواحی شنا

 207 تشکی  در ثرؤم نژ ترینمحتم  عنوان به این ژن غضروف، و استخوان توسعه در BMP2 ژن مهم نقش به توجه با گوسفند، در

ست  گزارش دنبه صلی  BMP2ژن متعدد دیگری نیز در تحقیقات  .(Moioli et al., 2015)شده ا به عنوان یکی از کاندیداهای ا 208 

ست  شده ا  Ahbara et al., 2019; Lu et al., 2020; Mastrangelo et al., 2019; Zhao 209)مرتبط با ذخیره چربی در دنبه گزارش 

et al., 2020 .) همچنین ژنACAN  که قه ژنومی نیز  قرار دارد در تحقیق  18روی کروموزوم 19520823-19560023در منط 210 

انتخاب های تحت ( نیز این ژن را به عنوان یکی از ژن2014و همکاران )  Farielloشد.شناسایی حاضر در مناطق تحت انتخاب  211 

 212 در ACAN ژن در جهش. همچنین گزارش شده است دشومی تنظیمBMP2  ژن توسط آن بیان که ،انددر گوسفند گزارش کرده

 213 (Weedon et al., 2008). نقش دارد انسان در قدو همچنین  اسکلتی دیسپلازی و استئوکندروز

 HOXB1، HOXB2، HOXB3، 214 شااام  که)  HOXBژن توان بههای شااناسااایی شااده در تحقیق حاضاار میژن از دیگر

HOXB4، HOXB5، HOXB6، HOXB7، HOXB8، HOXB9 وHOXB13 و ژن   (باشااادمیHOXC ( م  HOXC4، 215 که شاااا

HOXC5، HOXC6، HOXC8، HOXC9، HOXC11 و  HOXC13 )های خانواده ژن .اشاره کرد استHOX  در کنترل و گسترش 216 

های عصااابی و خلفی(، سااااختار -خلفی و مورفولوژی اساااکلتی )الگودهی در امتداد محور قدامی -قدامی محور جنین، توساااعه 217 

یم چگونگی عملکرد و ظکنند و ما را در درک تنداران نقش کلیدی بازی میهای داخلی نقش دارند. این گروه ژنی در مهرهاندام 218 

سترش اندام سامانهگ صبی یاری میها و  شواهدکندی ع ص  .  سانی مطالعات از حا شان موش و ان  219 در HOX ژنهای که دهدمی ن

 220 مرتبط الیپیده تجمع با و دارند وجود بالغ ایقهوه چربی هایسلول و نیافته تمایز سازپیش هایسلول در حتی چربی، هایبافت

 Kang et al., 2017).)  221 هستند

شد که پروتئین 3روی کروموزوم  171268400 - 171327752در منطقه ژنومی  IGF1ژن  سایی   222 شده کدگذاری شنا

سولین به شبیه ساختار و عملکرد نظر از ژن این توسط ست ان سولین با ا  223 .دهد می زایشاف را چربی ذخیره لیپوژنز، کردن فعال . ان

سلول سم چربی در  سولین روی متابولی ستندفعالیت پروتئین کیناز برای عملکرد ان ضروری ه  Berggreen et al., 224).های چربی 

شان می  (2009 ستفاده از لیپید در بافت چربی و اکسیدهد که همچنین تحقیقات مختلف ن توسین باعث افزایش جذب گلوکز و ا 225 

سکلتی می ضله ا شان میع سیدهد اختلال در عملکرد شود که ن سین میاک شتو سولین با ساز پاتوژنز مقاومت به ان  226 دتواند زمینه 

Ding et) al., 2018.) ژن همچنین ASXL2  شد که در 3روی کروموزوم  32960714-32997071در منطقه ژنومی سایی   227 شنا



 

 

 228 راکساایپ تکثیر با شااده فعال گاما گیرنده مانند لیگاند، به متصاا  ایهسااته هورمون هایگیرنده واسااطه با رونویساای تنظیم

(. UniProtKB) دهدمی افزایش را چربی سلولی تمایز القای فعالیت و کندمی عم  PPARG کنندهفعال عنوان ( به (PPARGزوم 229 

روی  41930461-42013294در منطقه کروموزمی  شاااد،شاااناساااایی به عنوان نشاااانه انتخاب  تحقیقکه در این  NID2ژن  230 

 Sun et al., 2021)) . 231کند در متابولیسم چربی نقش دارد و توزیع چربی را در بدن تنظیم میقرار داشت که  3کروموزوم 

تابولیسااام چربی ،قرار دارد 2روی کروموزم  210797467 – 210839951 که در منطقه ژنومی ACADLژن   ها در م 232 

سیون بتا اولیه مرحلهدخالت دارد.  سیدا سیدهای اک سط بلند زنجیره چرب ا سی  تو که  شود،میکاتالیز  دهیدروژناز A کوآنزیم آ 233 

ACADL سم در کلیدی کننده تنظیم ست چربی متابولی سوب برای کاندید ژن یک عنوان به ژن این. ا شنهاد خوک در چربی ر  234 پی

ست شده شخص اخیرام. (Zhang et al., 2020 ) ا ست شده م  235 بهنیز  را بز جلدی زیر چربی هایسلول تمایز ،ACADL ژن که ا

ندهتنظیم یک عنوان ی  کن عد ندمی ت ماران در ژن این همچنین، .( (Li et al., 2023ک بت به مبتلا بی یا  236 چاق افراد و 2 نوع د

هم به عنوان نشانه  تحقیقکه در این  ANO4 ، ژندهدهای پیشین نشان میبررسی .Zhang et al., 2010)) ه استشناسایی شد 237 

شد سایی  شنا شد ثر میؤدر رسوب چربی م ،قرار دارد 3روی کروموزوم  169622065 -170061610 ، در منطقه ژنومیانتخاب  با 238 

(Chaabi et al., 2022.) ژن ) PDGFDشد فاکتور شتق ر سیاری از تحقیقات نیز یکی دیگر از ژن( Dپلاکت  از م ست که در ب ها 239 

ست  گوسفند در دنبه فنوتیپ برای مهم کاندید ژن یک عنوان بهذخیره چربی با دیگر مرتبط  شده ا  Wei et al., 2015; 240)گزارش 

Pan et al., 2019; Mastrangelo et al., 2019; Li et al., 2020; Luo et al., 2021; Zhu et al., 2021).  این ژن در پژوهش 241 

های تحت انتخاب در مقایسااه گوساافندان به عنوان یکی از ژن 15روی کروموزوم  3848546-4133998حاضاار نیز در موقعیت  242 

 243 شناسایی شد. دار و بدون دنبه دنیه

 244 135918246 – 135978778ی در منطقه ژنومهای تحت انتخاب در تحقیق حاضر است که یکی دیگر از ژن LIMA1ژن

 245 ترولکلس جذب تنظیم طریق از را پلاسما کلسترول سطح و دارد نقش کلسترول هموستاز در قرار دارد. این ژن 3روی کروموزوم 

حت ایروده همی قرار تأثیر ت که  NFE2L1 ژن. همچنین (Gene Cards)د د  246 37972076 – 37981743در منطقه ژنومی نیز 

سگر یک عنوان قرار دارد، به 11روی کروموزوم  سترول کلیدی، ح ضافی کل سترول شرایط در. کندمی عم  ا ضافی، کل  247 فرم ا

شای سمی شبکه غ ستقیم طور به پروتئین آندوپلا سترول به خود CRAC موتیف طریق از م ص  کل  248 آزاد و برش از و شودمی مت

می کلسااترول حذف باعث که کندمی فراهم را هاییژن بیان امکان نتیجه در کند،می جلوگیری NRF1 رونویساای فاکتور شاادن 249 

 250 – 19802578که در منطقه ژنومی ABHD2  ژنها بیان شده است همچنین در یکی از جدیدترین گزارش. (Gene Cards) شوند

ی شناسایدار و بدون دنبه مناطق ژنومی متمایز کننده نژادهای دنبهدر و در تحقیق حاضر قرار دارد،  18روی کروموزم  19723286 251 

 Lv et al., 2024) .) 252نماید تنظیم را گلیسیریدها تری متابولیسم تواندمیشده است 



 

 

سایی مناطق ژنومی مرتبط با ذخیره چربی بود ولی با  شنا ضر  ست که هرچند هدف تحقیق حا ضروری ا در انتها ذکر این نکته  253 

شرایط محیطی و آب و هوایی سختاینکه عمدتام نژادهای دنبهتوجه به  سه با نژادهای بدون دنبه تحت  اری تری نگهددار در مقای 254 

شت این انتظار  ،شوندمی شرایط وجود دا ستم ایمنی و مقاومت به  سی ضر با  شده در تحقیق حا سایی  شنا که برخی از مناطق  255 

 IL3، IL4، IL5 256(اینترلوکین های ژنیید کننده این واقعیت بودند. به عنوان مثال محیطی نیز در ارتباط باشااند. نتایج حاصاا  نیز تأ

ارند. های ایمنی دها هساتند، و نقش کلیدی در پاساخ( که در این تحقیق شاناساایی شادند، جزئی از خانواده ساایتوکینIL131 و 257 

در پاسااخ به التهاب دارند و در فرآیند ایمنی مؤثر های محلول در آب بوده و نقش تنظیمی ها خانواده بزرگی از مولکولسااایتوکین 258 

سابی نقش دارند ) ستند. به طوری که هم در ایمنی ذاتی و هم در ایمنی اکت ستم ایمنی (. Gene Cardsه سی ژن دیگری که در  259 

شد ژن  سایی  شنا شانه انتخاب در این تحقیق  شت و به عنوان ن سط شده کدگذاری بود که پروتئینATG نقش دا  260 در ژن، این تو

. ندکمی عم  یوبیکوئیتین مانند کونژوگه سیستم یک در E1 شبه کننده فعال آنزیم یک عنوان به ،12 اتوفاژی پروتئین با ترکیب 261 

 262 آساایب از پس یمیتوکندر کیفیت کنترل اتوفاژیک، وزیکول تشااکی  جمله از ساالولی، فرآیند چندین در شااده کدگذاری پروتئین

سیداتیو، سخ منفی تنظیم اک سی ضد ایمنی پا سعه ذاتی، ویرو سیت تکثیر و تو دارد  نقش آپوپتوز و چربی هایسلول تمایز ها،لنفو 263 

(Gene Cards). 264 

 265 و پیشنهادهانتیجه گیری 

ا ههای کاندیدای مؤثر بر ذخیره چربی در دنبه )یا قسمتدر این تحقیق با هدف شناسایی مناطق ژنومی، مسیرهای زیستی و ژن 266 

دار و بدن دنبه که در کشورهای مختلف قاره آسیا و آفریقا پراکنش داشتند ای از نژادهای دنبهژنومی مجموعهاحشایی( از اطلاعات  267 

)دو منطقه(،  3، 2)چهار منطقه(،  1های تحقیق منجر به شناسایی مناطقی از ژنوم روی کروموزوم ینحاص  از ا استفاده شد. نتایج 268 

( بین این نژادها 001/0گردید که به شدت )صدک  20)دو منطقه(، و  15)دو منطقه(،  13، 11، 9، 8)دو منطقه(،  7)دو منطقه(،  5 269 

 270 مناطق نای در موجود هایژنشده و آنالیز مجموعه غنی یوانفورماتیکیب یبررسبه صورت متمایز هدف انتخاب قرار گرفته بودند. 

 271 با سازگاری ربی،چ متابولیسم با مستقیم غیر یا مستقیم صورت به مناطق این در شده شناسایی ژنهای بیشتر کهداد  نشان ژنومی

 272 تنوعیم مجموعهاطلاعات ژنومی  از استفاده با حاضر پژوهش نتایجدر مجموع، . هستند ارتباط در ایمنی سیستم و محیطی شرایط

ضمن پوشش دادن محدودیت تحقیقات قبلی )همانند تعداد کم نمونه و درنظر گرفتن شک   آفریقایی، و آسیایی گوسفند نژادهای از 273 

رائه ا ندگوسف ژنوم درمرتبط با ذخیره چربی  انتخاب هاینشانه استنتاج برای را جدیدی رویکرددم و دنبه در انتخاب حیوانات(  274 

 275 هاینژیرهای بیولوژیکی سم ومی،مناطق ژن شناسایی جهت در باارزشیاطلاعاتی  منبع تواندمی تحقیق این نتایج. دهدمی

 276 این املیتک سازگاری در دخی  مولکولی سازوکارهای درک و قاره دو این گوسفنداندار و بدون دنبه در نژادهای دنبه متمایزکننده

                                                           
1 . Interleukin 4  



 

 

 277 درده ش ییشناسا یژنوم یهاگاهیجااین  از کی هر یبررس .فراهم آورد یافتند، سازگاری آن با که هوایی و آب شرایط به نژادها

ذخیره چربی و  باکاندیدا مناطق  نیارتباط ا دییدر تأ تواندیم ،یبعد قاتیتحق در قیدق یفنوتیپ یرکوردها یدارامستق   ینژادها 278 

 279 .داشته باشدهای ژنومی دیگر نقش مهمیهر یک از جایگاه یفنوتیپ ماهیت یا روشن شدن

 280 منابع 

ضی ؛م ،چعبی شنفکر ؛ج ،فیا سترده پویش .(1401) ح .م ،مرادی ؛م ،نظری ؛ا .ه ،رو سفند ژنوم گ سهای متقاب  اثرات برای گو  281 بر مؤثر لوکو

 282 .47-48 ،خوزستان طبیعی منابع و کشاورزی علوم دانشگاه ،ارشد کارشناسی نامه پایان. دنبه وجود

ثر جمعیت برخی از نژادهای گوسااافند ایرانی با ؤارزیابی ژنگانی اندازه م .(1396) 1 ،نجاتی جوارمی ؛ح. ا ،خلت آبادی فراهانی ؛ح. م ،مرادی 283 

 284 .39-49، (1) 48 ،مجله علوم دامی ایراناستفاده از اطلاعات عدم تعادل پیوستگی. 
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Extended Abstract 429 

Introduction and Objective: 430 

 Both natural and artificial selection are among the main driving forces shaping genetic variation across the 431 

genome of livestock species. Selection typically leaves signatures in the genome, which are often characterized 432 

by high genetic differentiation across breeds and/or a strong reduction in genetic diversity in regions associated 433 

with traits under intense selection pressure. Such selections are likely to have imposed distinctive selection 434 

signatures on the sheep genome. Therefore, detecting selection signatures across the genome may help elucidate 435 

mechanisms of selection and pinpoint candidate genes of interest for further investigation. This study aimed to 436 

identify genomic regions, candidate genes, and biological pathways associated with fat deposition in some Asian 437 

and African sheep breeds based on selection signatures method and gene set enrichment analysis.  438 

 439 

Materials and Methods:  440 

A total of 49,034 SNP markers data obtained from 404 animal samples, including 13 fat-tailed and 7 thin-tailed 441 

sheep breeds with relatively similar tail and fat-tail dimensions distributed across different regions of Asia and 442 

Africa, were used. Quality control of genotypes was performed based on the minor allele frequency (MAF ≤ 0.02), 443 

missing genotype (MIND > 10%), and genotyping rate (GENO > 0.05), using PLINK software. Principal 444 

component analysis (PCA) was utilized for assessing the clustering of animals into their true population, and FST 445 

(Theta) statistics was employed for detecting positive selection signatures. Subsequently, genes reported in the 446 

selected regions were identified with the Genome Data Viewer database, and gene set enrichment analysis was 447 

performed to identify biological pathways (and candidate genes) associated with fat deposition. 448 

 449 

Results: After quality control, 44913 markers and 400 animals (281 fat-tailed and 119 thin-tailed sheep breeds) 450 

were remained for the further analysis. PCA analysis showed that all animals clustered into their respective breed 451 

groups, and thin and fat tailed sheep breeds could be separated based on different components. In this study, 19 452 

genomic regions were identified to be under selection between thin and fat tailed sheep breeds. Genes associated 453 

with selected markers were subsequently identified. Investigation of reported genes in these regions led to the 454 

identification of several biological pathways (and candidate genes) directly or indirectly associated with tail 455 

morphology (NDUFB, ANO4, ASXL2, ABHD2, and NID2), fat-tail size (ACADL), skeletal or body size (PDGFD, 456 

ACAN, HOXC, HOXB, BMP2, and BMP4), immune response (ATG5, IL4, IL5, and IL13), and melanocyte 457 

regulation (KITLG). 458 

  459 

Conclusion: The results of the present study and identified genomic regions suggest that the selection during the 460 

evolution and adaptation to the different environments and geographical conditions led to population 461 

differentiation in Asian and African breeds. Overall, the findings of this study could play an important role for 462 

identifying the genomic regions associated with distinctive phenotypic traits of these breeds, especially fat 463 

deposition traits in tails, immunity, and adaptability, which could be of great economic importance in the future 464 

considering the observable climatic changes in recent years in various countries.  465 
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