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Abstract 

Objective 

Due to adaptation to environmental conditions, different ecotypes of native goat can be seen in 

different geographical regions of the country, which are very diverse in terms of appearance and 

production characteristics. So far, no comprehensive study has been done at the whole genome 

level to identify the genetic diversity of native goats. Therefore, the aim of this study is to identify 

the genomic characteristics of these native reserves in order to organize appropriate programs for 

their exploitation and protection. 

Materials and methods 

In this study, the whole genome sequence of 36 Iranian native goats were downloaded from the 

NCBI database and analyzed. Whole genome sequencing of the studied data was done by Illumina 

company and Hiseq2500 and Hiseq2000 sequencing machines. Quality control of raw sequence 

data was done by FastQC program. The BWA-MEM algorithm applied in the BWA software 

package was used to align the data sequence with the goat reference genome (ARS1, 

GCF_001704415.1). The alignment outputs with the reference genome were processed in two 

steps, including realignment around small deletions and insertions and base quality score 

recalibration using GATK program. The mean depth for the alignment output with the reference 
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genome was calculated using the depth command applied in the samtools software. Single 

nucleotide polymorphisms (SNPs) were identified by the UnifiedGenotyper tool used in the 

GATK program. The values of nucleotide diversity and genomic inbreeding coefficient based on 

homozygous SNPs for each individual were calculated using the het command used in the 

VCFtools program.  

Results 

The mean depth of the used data in this study was 11.25 X. The average number of single 

nucleotide polymorphisms in the 36 Iranian native goat genomes was 7495554. The genomic 

inbreeding coefficient values in different ecotypes of Iranian native goat varied from -0.01 to 0.4. 

The lowest genomic inbreeding coefficient value was observed in the Hamedan native goat 

genome (-0.01) and the highest genomic inbreeding coefficient value was observed in the Balochi 

goat ecotype genome of Sistan and Baluchistan. Also, the average of percentage observed and 

expected of heterozygosity values was calculated for single nucleotide polymorphisms in the o 

Iranian native goat ecotype genomes varied from 10.27 to 17.75 and from 17.33 to 17.57.  

Conclusions 

This research shows an important insight about the structural diversity of the Iranian native goat 

genomes, which have not been evaluated genetically so far. The results obtained from this 

research can be used in the design of conservation and breeding programs for Iranian native 

goats.  
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  چکیده

شوند که به های متفاوتی از بز بومی در مناطق جغرافیایی مختلف کشور دیده می، اکوتیپیمحیطشرایط به دلیل سازگاری با  هدف:

های تنوع ژنتیکی بزژنوم برای شناسایی  تاکنون مطالعه جامعی در سطح کلهای ظاهری و تولیدی تنوع زیادی دارند. لحاظ ویژگی

های مناسب های ژنومیکی این ذخایر بومی بمنظور سازماندهی برنامهشناسایی ویژگیلذا هدف این مطالعه  بومی صورت نگرفته است.

  برداری و حفاظت از آنها است.برای بهره

یابی کل توالیدانلود و آنالیز شد.   NCBIراس بز بومی ایران از پایگاه داده 36 های کل ژنومتوالیمطالعه در این  :هاروشمواد و 

   Hiseq2000و  Hiseq2500 یابهای توالیو دستگاه توسط شرکت ایلومینا Paired-Endبه صورت  های مطالعه شدهژنوم داده

بز  نوم مرجعژبا  های دادهتوالهمردیفی  یبراانجام شد.   FastQCهای خام توسط برنامهکنترل کیفیت توالی داده انجام شده است.
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(ARS1, GCF_001704415.1 از الگوریتم )BWA-MEM  ی بسته نرم افزاربکار برده شده درBWA  استفاده شد. برای

های همردیفی با ژنوم مرجع در استفاده شد. پردازش خروجی Picardهای همردیفی از برنامه از خروجی PCR duplicatesحذف 

انجام  GATKبا استفاده از برنامه  کردن مجدد نمره کیفیت بازکالیبرههای کوچک و اضافهدو مرجله شامل همردیفی مجدد حذف و 

به کار برده شده در نرم  depthهمردیفی با ژنوم مرجع با استفاده از دستور های شد. میانگین عمق پوشش برای خروجی

 برنامهبکار رفته در  UnifiedGenotyperابزار  توسط( SNPs)نوکلئوتیدی های تکچندریختی ند.محاسبه شد  samtoolsافزار

GATK ژنومی بر اساسهمخونی  و ضریب ند. مقادیر تنوع نوکلئوتیدیشد شناساییSNP با استفاده  های هموزیگوت برای هر فرد

 ند.محاسبه شد  VCFtoolsبه کار رفته در برنامه hetاز دستور 

در  تک نوکلئوتیدی هایریختیچندبود. میانگین تعداد  X 25/11های استفاده شده در این مطالعه میانگین عمق پوشش داده :نتایج

تا  – 01/0های بومی ایران از های مختلف بزمقادیر ضریب همخونی ژنومی در اکوتیپبود.  7495554راس بز بومی ایران  36ژنوم 

و بیشترین مقدار ضریب ( – 01/0اکوتیپ بز بومی همدان مشاهده شد ) کمترین مقدار ضریب همخونی ژنومی در ژنوم متغیر بود. 4/0

مقادیر میانگین درصد هتروزیگوسیتی مشاهده و همچنین   همخونی در ژنوم اکوتیپ بز بلوچی سیستان و بلوچستان مشاهده شد.

تا  33/17و  75/17تا  27/10از  ایرانهای بز بومی های تک نوکلئوتیدی در ژنوم اکوتیپمورد انتظار محاسبه شده برای چند ریختی

 متغیر بود. 57/17

دهد که تا کنون از نظر ژنتیکی های بومی ایران را نشان میاین پژوهش بینش مهمی در مورد تنوع ساختاری ژنوم بز گیری:نتیجه

های بومی ی و اصلاح نژادی برای بزهای حفاظتتواند در طراحی برنامهاند. نتایج بدست از این تحقیق میمورد ارزیابی قرار نگرفته

 ایران مورد استفاده قرار گیرند. 

 .نوکلئوتیدیهای تکچند ریختیکل ژنوم، یابی توالیبز بومی ایران، : هاکلیدواژه

 : پژوهشی.نوع مقاله

شناسایی  (1402) نعنائی حجتاسدالله پور ، زاده کشکوئیه علیاسمعیلی، احمد ایت اللهی مهرجردی، سامان زینبامیری قنات :استناد

(، 2)15، مجله بیوتکنولوژی کشاورزی. یابی کل ژنومبا استفاده از روش توالیهای مختلف بزهای بومی ایران در اکوتیپ تنوع ژنوم
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 مقدمه

بز  .دشول نبای دنتیکی با حساسیت بیشترژخایر ذست تا حفظ ه اموجب شدن کفا شددخووم لزو یی اغذاد به موون فزز روز انیا

اروپای شرقی اهلی شد. حدود بیش از سیصد در جنوب غربی آسیا و  (Capra aegagrusاز بز وحشی ) (Capra hircusاهلی )

سال پیش از میلاد   10000سازی بز در ایران یافت شد که مربوط به حدود  (. نخستین اهلی 2008Hirst) نژاد متمایز بز وجود دارد

داده و در تمامی اکوتیپ را تشکیل  30میلیون راس بز در کشور وجود دارد که بالغ بر  20(. در حال حاضر حدود  2000Zederاست )

توجهی و در اً بیهای اصلاح شده خارجی در سالیان اخیر به دلیل تولید بالا سبب کم توجهی و گاهاند. ورود دامها پراکنده شدهاستان

های بومی های بدون برنامه و کنترل نشده سبب گردید تا خلوص دامهای بومی کشور شده و علاوه بر آن تلاقیمواردی حذف توده

ن و مازطرفی با گذشت (. از 2019Mohamadi ahvazi et al.  ;2018Mirzaei  Papi andموارد زیادی از بین برود ) در

که دارد میآن بر اد را نژح صلااکه متخصصین د شومیح مطری جدیدی هازنیا، مختلفت همیت صفااگاهی بیشتر نسبت به آکسب 

پیشبینی ت تولید محصولاو می ت دایش تولید محصولاافزابا ص به خصو، ن مسئلهیانمایند. ده ستفاابومی ی هادامنی ه ژخیراز ذ

به در نتیکی کافی قاع ژتنوون که یک گونه بدا ست چراساخته را ضروری بومی ی هادر دامنتیکی ع ژحفظ تنووم لزه، ینده در آنشد

(. از طرفی در حوزه ژنتیک Frankham 1994نیست )زای مختلف و مقاومت در برابر عوامل بیماریمحیطی ات با تغییرری گازسا

های اصلاح نژادی و از همه مهتر، ریزی برای طرحتواند کمک بزرگی به برنامهها میو اصلاح نژاد اطلاع از ساختار ژنتیکی جمعیت

دانش ژرف از منابع های اصلاح نژادی هدفمند باید بر اساس داشتن حفاظت نژادی و به کار گیری برنامه .حفظ ذخایر ژنتیکی نماید

 دیجد یهاگونه ییشناساو  یکیتنوع ژنت ییجهت شناسا یمولکولی هاروشهای خاص باشد. در مطالعات امروزی ژنتیکی نژاد

تک  یهاانتیوار(. et al. 2019; Rohipoor et al. 2021 Rohipoorجایگزین روش سنتی و مورفولوژیکی شده است )

اشکال  (SVs) 3بزرگ یساختار های( و تنوعCNVs) 2 هانسخهتنوع در تعداد ، کوتاه یهااضافه(، حذف و SNVs) 1یدینوکلئوت

است بزرگ در حد کروموزوم  یهاینیگزیجفت باز منفرد تا جا کی از آنها راتییمحدوده تغاند و مختلفی از تنوع ژنومی را تشکیل داده

(Alkan et al. 2011 .)SNPs های ارثی بین افراد مرتبط هستند و تیکی داخل ژنوم هستند و با تفاوتترین منبع تنوع ژنفراوان

 Gray et al. 2000; Suh and Vijgهای دیگر از ثبات بیشتری )به دلیل میزان جهش کمتر( برخوردارند )نسبت به نشانگر

(، تنوع   .2023Asadollahpour Nanaei et al)  4هیبریداسیونهای تک نوکلئوتیدی در مطالعات ریختی(. اخیراً از چند2005

 Nazari-Ghadikolaei et(، پویش کل ژنوم )Amiri Ghanatsaman et al. 2016; Akbary et al. 2020ژنتیکی )

2018al. )  ( 2021 ;و شناسایی نواحی تحت انتخابet al.  Mohamadipoor Saadatabadi ;2019Kim et al. 

                                                      
1 Single nucleotide variants 
2 Copy number variants 
3 Structural variants 
4 Introgression 
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2022. Asadollahpour Nanaei et al) های ها مانند روشتر برای شناسایی واریانتهای قدیمیاند. روشاستفاده کرده

بردند که به دلیل بهره می FISH (Fluorescence in situ hybridizationهایی مانند تهیه کاریوتیپ )سیتوژنتیکی از تکنیک

های نادر و جدید را نداشتند ها و به خصوص جهشی واریانتپوشش محدود ژنوم و قدرت تفکیک پایین، توانایی لازم را برای شناسای

(Buysse et al. 2009 اما امروزه فناوری .)NGS (Next genertion sequencing) هایی مانند پوشش گسترده تر با مزیت

بوجود آورده است، به طوری یابی، قیمت مناسب، انقلابی را در زمینه تحقیقات بیولوژیک ژنوم، قابلیت تفکیک بالاتر، زمان کم توالی

ها میلیون خوانش از یک ژنوم، تصویر آشکاری از خصوصیات ژنومی تواند در مدت زمان محدودی با ارائه صدمی NGSکه فناوری 

های ژنومیک افراد با این منبع ژنتیکی و وجود ژنوم مرجع با کیفیت بالا، امکان همردیفی توالی .(Metzker, 2010را نشان دهد )

پذیر با توجه به وراثت (.Kerstens et al. 2009; Li and Durbin 2009های نوکلئوتیدی را فراهم ساخته است )شناسایی تنوع

ها در ارتباط باشند های اصلی تولید و سلامتی دامها با ژنه برخی از واریانتها، این احتمال وجود دارد کبودن و فراونی بالای واریانت

(2014 Esmailizadeh and Koopaee Kharratiمطالعات مختلفی با استفاده از پلت .) فرمهایNGS برای شناسایی 

پیش از  .(2018Guo et al.  ;9201et al.  Zeng)نوکلئوتیدی در ژنوم حیوانات و گیاهان انجام شده است های تکریختیچند

های بز بومی کشور با استفاده از نشانگرهای مولکولی نظیر قسمتی از هایی برای بررسی تنوع ژنتیکی برخی از اکوتیپاین، پژوهش

 .Ghaderi Zefrehi et al. 2020; Shariat et al. 2019; Karimi et al. 2017; Rohipoor et alژنوم میتوکندری )

 ;Moghadaszadeh et al. 2015; Tohidi nezhad et al. 2015مطالعات پلی مورفیسم در سطح یک ژن ) ( و  2021

Shamsalddini et al. 2016; Abbaszadeh et al. 2011های ( ، مارکرISSR (Askari et al. 2011 )  وSSR 

(2022Gholizadeh et al. ; 2009Askari et al.  ،انجام شده است. با این حال )ها تعداد محدودی از در اغلب این پژوهش

اند. تاکنون مطالعه جامعی در سطح کل ژنوم بر روی ها مورد مطالعه قرار گرفتههای ژنی در یک و یا تعداد کمی از اکوتیپجایگاه

انی دارد بلکه در مطالعات بیوانفورماتیک نه تتها در مطالعات ژنوم اهمیت فراوهای بز بومی ایران انجام نشده است. امروزه علم اکوتیپ

مجدد،  یبازساز ،DNA ونیلاسیمت مثال عنوان به است، یمختلف یهاسمیمکان شامل ژنومیاپنیز کاربرد فراوانی دارد.  ژنومیاپ

 زا،یماریعوامل ب ه،یمانند تغذ یطیکدکننده، با عوامل مح ریغ بلند یهاRNA و نیکرومات یهاmicroRNA ستون،یدم ه راتییتغ

 ;Barazandeh et al. 2019بگذارند ) ریخاص تأث یهاپیها و ظهور فنوتژن انیب لیپروفاتا بر  کنندیآب و هوا برهمکنش م

Masoudzadeh et al. 2020; Mohammadabadi 2020 .)یطیمح عوامل و ژنومیاپ ژنوم، نیب یسطح چند تعاملات 

 .Shahsavari et al) است دیتول و سلامت بر ژنومیاپ تنوع ریتأث از یحاک یمتعدد شواهد ن،یا بر علاوه. دهد رخ است ممکن

2022; Mohammadabadi and Asadollahpour 2021 .)هایداده تحلیل از آمده دست به اطلاعات گر،ید یسو از 

 ژنی، هایتفاوت و هاشباهت یافتن برای اطلاعاتی هایبانک در هاتوالی کردن خط به در بیوانفورماتیک، علم وسیله به زیستی

 کندمی کمک پروتئینی هاییلتوا و هاژن میان فیلوژنتیک ارتباط یافتن و هان ژ محصولات عملکرد و ساختار گوییپیش
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(Barazandeh et al. 2016; Mohammadabadi 2019; Shahsavari et al. 2021; Safaei et al. 2023). بنابراین، 

 یابی کل ژنوم بود. با استفاده از تکنیک توالی های بومی ایرانهای مختلف بزهدف از این مطالعه بررسی تنوع ژنومیک در اکوتیپ

 

 هامواد و روش

NCBI (https://trace.ncbi.nlm.nih.gov/Traces/sra ) بز بومی ایران از سایت  36توالی کل ژنوم  در این پژوهش،

های و دستگاه توسط شرکت ایلومینا Paired-Endبه صورت ژنوم یابی کل توالی. Zheng et al. 2020)، 1دانلود شد )جدول 

بررسی شد. برای همردیفی  Fastqcها توسط برنامه کیفیت داده صورت گرفته است. Hiseq2000و Hiseq2500 یابتوالی

Short Reads با ژنگان مرجع ( بزARS1, GCF_001704415.1( )Bickhart et al. 2017)  از الگوریتمMEM  در برنامة

BWA (Durbin, 2009 and Li.استفاده شد ) SAM های تولید شده توسط برنامه فایلSamtools ((Li et al. 2009  به

BAM  فایل تبدیل شدند. سپسBAM ژنگانی مرتب و ایندکس شدند. کیفیت ها بر پایة موقعیت فایلBAM ها توسط فایل

محاسبه  Samtoolsبکار برده شده در برنامه  depthمیانگین عمق پوشش توسط دستور بررسی شد.  میانگین عمق پوششفراسنجة 

 هایاز مجموعه پکیج MarkDuplicates.jarاز پکیچ استفاده  با های همردیفی با ژنوم مرجعاز خروجی PCRخطاهای شد. 

های همردیفی با ژنوم مرجع شدند. پردازش خروجی ( حذفhttps://github.com/broadinstitute/picard) picardبرنامه 

با استفاده از برنامه  های کیفیت بازکردن مجدد نمرهکالیبرههای کوچک و در دو مرجله شامل همردیفی مجدد اطراف حذف و اضافه

GATK (Mckenna et al. 2010 .انجام شد )های تکریختیچند( نوکلئوتیدیSNPsتوسط )  ابزارUnifiedGenotyper 

 GATKدر برنامه Variant Filtration با استفاده از ابزار شناسایی و بنا بر پیش فرض این برنامه  GATK برنامهبکار رفته در 

 -hetبا استفاده از دستور  های هموزیگوت برای هر فرد SNPاساس ژنومی برهمخونی  . مقادیر تنوع ژنتیکی و ضریبندپالایش شد

ضریب همخونی را با روش  VCFtoolsند. برنامه محاسبه شد vcftools et al. 2011) (Danecekبه کار برده شده در برنامه 

 یگوتهموز یهاSNPبر اساس  ( را2FHOMی برای یک فرد )ژنوم یهمخونکند. این برنامه ضریب محاسبه می 1آماری گشتاورها

 . کنداز فرمول زیر محاسبه می با استفاده

𝐹𝐻𝑂𝑀           1 فرمول =
(𝑂 − 𝐸)

(𝐿 − 𝐸) 
     

های اتوزومی تعیین SNPتعداد  Lمورد انتظار و  یهایگوتتعداد هموز Eمشاهده شده،  یهایگوتتعداد هموز Oدر این فرمول 

 ژنوتیپ شده است. 

  

                                                      
1 Method of moments 
2 Inbreeding coefficient for an individual 

https://trace.ncbi.nlm.nih.gov/Traces/sra
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 های مطالعه شدهمحل جغرافیایی نمونه. 1جدول 

Table 1. Geographical location of studied samples 

 گیریمحل نمونه
Sampling Region 

 جنس

Gender 

 شماره ثبت

accession 

Number 

 شناسه نمونه

Sample ID 

 شماره
Number 

East Azarbaijan female ERR297229 IRCH01 1 

East Azarbaijan female ERR299449 IRCH02 2 

East Azarbaijan female ERR313202 IRCH08 3 

East Azarbaijan female ERR313204 IRCH09 4 

East Azarbaijan male ERR313206 IRCH10 5 

East Azarbaijan female ERR313207 IRCH11 6 
East Azarbaijan female ERR313209 IRCH12 7 

East Azarbaijan female ERR313215 IRCH17 8 
East Azarbaijan male ERR340337 IRCH19 9 
West Azarbaijan female SRR5803218 IRCH26 10 
West Azarbaijan female ERR299456 IRCH03 11 
West Azarbaijan male ERR313197 IRCH04 12 

West Azarbaijan female ERR313198 IRCH05 13 

West Azarbaijan male ERR313199 IRCH06 14 
West Azarbaijan female ERR313200 IRCH07 15 
West Azarbaijan male ERR313211 IRCH14 16 
West Azarbaijan female ERR313212 IRCH15 17 
West Azarbaijan male ERR313213 IRCH16 18 
West Azarbaijan male ERR340339 IRCH20 19 

Ardabil female ERR340332 IRCH18 20 
Ardabil female SRR5803221 IRCH27 21 

Khuzestan female SRR5803175 IRCH32 22 
Khuzestan female SRR5803223 IRCH23 23 

Sistan and Baluchestan female SRR5803199 IRCH38 24 
Chaharmahal and Bakhtiari female SRR5803167 IRCH36 25 

Fars female SRR5602566 IRCH21 26 
Fars Female SRR5803222 IRCH28 27 
Fars female SRR5803225 IRCH25 28 

Kurdistan Female ERR313210 IRCH13 29 

Kurdistan female SRR5803156 IRCH37 30 
Kurdistan female SRR5803198 IRCH39 31 

Kurdistan female SRR5803216 IRCH30 32 
Kerman female SRR5803217 IRCH31 33 

Hormozgan female SRR5803224 IRCH24 34 
Hamedan female SRR5803219 IRCH29 35 

Yazd female SRR580316 IRCH34 36 
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 نتایج و بحث

ژنتیکی در و مطالعه تنوع نوکلوتیدی تک هایبه منظور شناسایی چندریختیراس بز بومی ایران  36 در این مطالعه کل ژنوم

برای (. 2)جدول ربودمتغی X16 تا  X 23/6 های کوتاه باژنوم مرجع ازتوالی میانگین عمق پوششمیزان  سطح ژنوم آنالیز گردید.

یابی با میانگین عمق خوانش نسبتاً بالایی نوکلئوتیدی، توالیهای تکریختیهای باز و دقت شناسایی چندافزایش اطمینان خوانش

سویه در این مطالعه علاوه بر تولید دو برابر یابی دواستفاده از تکنیک توالی راس بز بومی ایران انجام شده است. 36 ( برای2)جدول 

های کوتاه را ممکن ساخته است و احتمالاً منجر به شناسایی های کوتاه به طور همزمان، امکان همردیفی دقیق توالیتعداد توالی

(. Nakazato et al. 2013های کوتاه در ژنوم شده است )بیشتری به دنبال همردیفی جفتی توالینوکلئوتیدی های تکریختیچند

نوکلئوتیدی های تکتعداد چندریختی های کوتاه باژنوم مرجع استخراج شدند.نوکلئوتیدی بعداز همردیفی توالیهای تکچند ریختی

های اتوزومی در اکوتیپ نوکلئوتیدیتک هایریختیاین مطالعه تعداد چنددر  ند.محاسبه گردیدهای بومی های مختلف بزاکوتیپبرای 

اتوزومی در ژنوم  نوکلئوتیدیتک هایریختیچندمیانگین تعداد  .(2متغیر بود )جدول  7831222تا  5915690های بومی از مختلف بز

( بر روی آنالیز توالی کل ژنوم شش نژاد بز انجام دادند 2018ای که گوا و همکاران )در مطالعه بود. 7495554راس بز بومی ایران  36

شناسایی  SNPمتغییر بود بطوریکه کمترین تعداد  9488057تا  5802307نوکلئوتیدی شناسایی شده بین های تکریختیتعداد چند

های شناسایی شده در نژاد SNPsد کشمیر تبت بود. اختلاف بین تعداد بیشترین تعداد آن در بز نژا شده در بز نژاد زرد نانجانگ و

 SNPsمختلف به میزان اختلاف هر نژاد با نژادی که برای تولید ژنوم مرجع مورد استفاده قرار گرفته است دارد. بطوریکه این تعداد 

ضریب همخونی  آورد.ی و مصنوعی را فراهم میشناسایی شده تراکم نشانگری لازم را برای شناسایی دقیق نواحی تحت انتخاب طبیع

های مختلف بز بومی ایران (. مقادیر ضریب همخونی در اکوتیپ3های بومی محاسبه شده است )جدول های مختلف بزبرای اکوتیپ

بیشترین و ( – 01/0متغیر است. کمترین مقدار ضریب همخونی در ژنوم اکوتیپ بز بومی همدان مشاهده شد ) 4/0تا  – 01/0از 

های همخونی بستگی به میزان آمیزشمقدار ضریب همخونی در ژنوم اکوتیپ بز بلوچی سیستان و بلوچستان مشاهده شد. 

 Shamsaddini Nejad andدارد ) و اجداد اصلی در جمعیت مورد بررسی گذارخویشاوندی و میزان مشارکت حیوانات بنیانغیر

Bahreini Behzadi 2016گذار در جمعیت بز همدان متعادل اما در جمعیت بز ز این است تعداد حیوانات بنیان(. نتایج حاکی ا

شوند و امکان رو و عشایری نگهداری میهای دام سبک بصورت کوچبلوچستان نامتعادل است. در استان همدان غالباً گلهسیستان

های پروش به صورت ل شرایط آب و هوایی سیستمهای خویشاوندی کمتر است اما در استان سیستان و بلوچستان به دلیآمیزش

میانگین درصد هتروزیگوسیتی مشاهده و های خویشاوندی بیشتر است. همچنین باشند. بنابراین احتمال آمیزشبسته و محدود می

 ئه شده است.ارا 3های بز بومی ایران در جدول های تک نوکلئوتیدی در ژنوم اکوتیپمورد انتظار محاسبه شده برای چند ریختی
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 نمونه 36. خروجی همردیفی با ژنوم مرجع بز برای 2جدول 

Table 2. Alignment output with goat reference genome for 36 samples 

میانگین عمق  SNPsتعداد 

 پوشش

Mean depth 

 تعداد نمونه

Number of 

sample 

 اکوتیپ یا نژاد

Ecotype or Breed  کروموزومX 

Chromosome X 

 اتوزوم

Autosome 

207244 7562684 12.36 9 East Azarbaijan 

198232 7620528 12.47 10 West Azarbaijan 

230980 7674970 11.21 1 Ardabil 

219902 7241016 10.49 1 Chaharmahal and 

Bakhtiari 

226357 7558682 12.44 1 Fars 

217367 7493873 11.05 2 Kurdistan 

237375 7831222 16 1 Hamedan 

231210 7724579 15.18 1 Khalkhali 

226795 7565674 13.51 1 IraqiSh 

216751 7429074 11.82 1 Najdi 

176115 5915690 6.23 1 Baluchi 

227004 7582163 13.25 1 Turki QaShqai 

225645 7520621 9.74 1 Kurdi 

212424 7298436 10.26 1 Tali 

207788 7071485 7.26 1 NoduShan 

222132 7489457 10.87 1 Rayini 

220524 7406295 9.7 1 Markhoz 

218824 7273403 8.68 1 Abadeh 

 Mean میانگین کل  11.25 7495554 210613

 

کمترین مقدار درصد هتروزیگوسیتی مشاهده شده در ژنوم اکوتیپ بز بلوچی بدست آمد و بیشترین مقدار درصد هتروزیگوسیتی 

مشاهده شده در ژنوم اکوتیپ بز بومی همدان بدست آمد. نتایج این تحقیق نشان داد که به جز در ژنوم اکوتیپ بز بومی همدان، در 

یران درصد هتروزیگوسیتی مشاهده شده کمتر از درصد هتروزیگوسیتی مورد انتظار است. بطوریکه های بز بومی اژنوم بقیه اکوتیپ

تر است که توجه، ندوشن یزد و بز بلوچی سیستان و بلوچستان قابلچهارمحال و بختیاری های بز بومی این تفاوت در ژنوم اکوتیپ

باشد. کمتر بودن تنوع ژنتیکی مورد انتظار از تنوع ژنتیکی مشاهده، به های بز مینشان دهنده مقادیر بالای همخونی در این اکوتیپ
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های (. افزایش ضریب همخونی در اکوتیپBazgir et al. 2021توان اشاره کرد )هایی مثل همخونی در جمعیت میوجود نیرو

البته . ( Almasi et al. 2015; Poor Moemeni et al. 2014های اخیر گزارش شده است) مختلف بز بومی ایران در سال

 .Gholizadeh et al( و کافی )Mahmoudi et al. 2019; Rohipoor et al. 2021ها هم تنوع بالا )در بعضی اکوتیپ

2022, Shamsaddini et al. 2016   .گزارش شده است ) 

 

 نوکلئوتیدیهای تک. مقادیر تنوع ژنتیکی محاسبه شده برای چندریختی3جدول

Table 3. Calculated genetic diversity values for SNPs 

 درصد هتروزیگوسیتی

 مورد انتظار

Proportion 

expected 

heterozygous sites 

 درصد هترزیگوسیتی

 مشاهده شده

Proportion observed 

heterozygous sites 

 ضریب همخونی

Inbreeding 

Coefficient 

 کوتیپ یا نژاد

Ecotype or Breed 

17.55 16.05 0.085 East Azarbaijan 

17.56 16.45 0.063 West Azarbaijan 

17.55 16.97 0.033 Ardabil 

17.52 14.82 0.15 Chaharmahal and 

Bakhtiari 

17.55 16.14 0.08 Fars 

17.55 15.69 0.11 Kurdistan 

17.57 17.75 -0.01 Hamedan 

17.55 17.17 0.02 Khalkhali 

17.55 16.00 0.09 IraqiSh 

17.53 15.93 0.09 Najdi 

17.33 10.27 0.41 Baluchi 

17.54 16.43 0.06 Turki QaShqai 

17.54 16.35 0.07 kurdi 

17.51 15.79 0.09 Tali 

17.52 13.98 0.20 NoduShan 

17.55 15.61 0.11 Rayini 

17.54 15.91 0.09 Markhoz 

17.55 15.35 0.12 Abadeh 
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های بز همخونی در گله های بسته، موجب افزایش میانگین ضریبهای خویشاوندی در گلهوجود آمیزشرسد لذا به نظر می

شود به منظور جلوگیری از افزایش اثرات است. بنابراین با توجه به نتایج بدست آمده در سطح ژنوم پیشنهاد می شده بومی ایران

های دور، های خویشاوندی بسیار نزدیک و افزایش آمیزشبز بومی ایران باید با حذف آمیزش هایآور ناشی از همخونی در گلهزیان

 های بز کنترل و مدیریت نمود.همخونی را در گله

، برای اولین بار آنالیز X25/11های مختلف با میانگین عمق پوشش راس بز بومی ایران از اکوتیپ 36ژنوم : گیرینتیجه

های بود. احتمالاً بسیاری از این واریانت 7495554راس بز بومی ایران  36در ژنوم  نوکلئوتیدیتک هایریختیچندمیانگین تعداد  .شد

های اصلاح نژادی بکار روند. کمتر های بعدی شناسایی، و در برنامهتوانند در پروژهژنومی با صفات اقتصادی مرتبط هستند که می

هایی مثل دهنده وجود نیروهای بز بومی ایران نشانوع ژنتیکی مورد انتظار در بیشتر جمعیتبودن تنوع ژنتیکی مشاهده شده از تن

 های بز بومی ایران است. همخونی در گله

و دانشگاه شهید باهنر کرمان  (INSFاین پژوهش به وسیله صندوق حمایت از پژوهشگران و فناوران کشور ) :سپاسگزاری

 شود. کنندگان سپاسگذاری میمورد حمایت مالی قرار گرفته است و بدینوسیله از حمایت 99013618با شماره گرنت 

 

 منابع

شناسایی تنوع ژنوم در ( 1399احمد ) آیت اللهی مهرجردی، امیری قنات سامان زینب، علی زاده کشکوئیه اسماعیلی، اکبری رسول

 . 167-161، 12 مجله بیوتکنولوژی کشاورزی. مرندی با استفاده از روش توالی یابی کل ژنوممرغ 

( بررسی تنوع ساختاری ژنگان سگ و گرگ 1395اسدی فوزی مسعود ) .،اسمعیلی زاده کشکوئیه علی ،امیری قنات سامان زینب

 .  271-277(، 2) 47یابی کل ژنوم. مجله علوم دامی ایران بومی ایران با روش توالی

های مرخز. ( برآورد پسروی ناشی از همخونی در صفات مرتبط با رشد در بزغاله1394، رشیدی امیر، رزم کبیر محمد )الماسی محمد

 . 133-149(، 3) 3نشریه پژوهش در نشخوارکنندگان 

شناسایی تنوع ژنوم در مرغ لاری ( 1400اسدی فوزی مسعود ) ،زینب امیری قنات سامان، علی اسماعیلی زاده کشکوئیهبازگیر حمیده، 

 . 204-189، 13( 2مجله بیوتکنولوژی کشاورزی ) با استفاده از روش توالی یابی کل ژنوم.

 . 2-3ص. ( معرفی بزهای بومی ایران. سازمان تحقیقات، آموزش و ترویج کشاورزی، 1398میرزایی فرهاد ) ،پاپی نادر

بررسی روند همخونی و تأثیر آن بر صفات تولیدی  (1393) ، روشنفکر هدایت اله.، نصیری محمد تقی.، فیاضی جمالپور مومنی علی

  .9-1،  های نوین ایران با هدف دستیابی به توسعه پایداراولین کنگره سراسری الکترونیکی فناوری. در بز نجدی

مقایسه سطوح مختلف بیان  (1393محمدر ضا، ا سمعیلی زاده کشکوئیه علی، نجمی نوری عذرا )توحیدی نژاد فاطمه، محمدآبادی 

 . 35-50، 6(4)های مختلف بز کرکی راینی. مجله بیوتکنولوژی کشاورزی در بافت Rheb ژن
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عدنی بر اساس ژن تجزیه و تحلیل ژنتیکی و فیلوژنتیکی بز ( 1398روحی پور مرضیه، نظری محمود، بیگی نصیری محمد تقی )

  . 89-84(، 26) 10های تولیدات دامی . پژوهشbسیتوکروم

تعیین ساختار، روابط فیلوژنتیک و تنوع ژنتیکی ناحیه کنترل ( 1399روحی پور مرضیه، نظری محمود، بیگی نصیری محمد تقی )

 . 297-304(، 4) 15. مجله ژنتیک نوین میتوکندریایی بز عدنی

ژنوم  HVR1( مقایسه روند تکاملی و فیلوژنتیکی توالی نوکلئوتیدی ناحیه 1398مرضا، وفای واله مهدی )، داشاب غلاشریعت مریم

  .133-143، 23( 10های تولیدات دامی )های دامی. پژوهشمیتوکندری در بز و سایر گونه

. کرکی رائینی با استفاده از روش تحلیل شجره بز ژنتیکی بررسی تنوع( 1395شمس الدینی نژاد هادی، بحرینی بهزادی محمد رضا )

 . 55-76(، 1) 4نشریه پژوهش در نشخوارکنندگان، 

( مطالعه چندشکلی 1389) للهعباس زاده مهرآبادی اسماعیل، محمدآبادی محمدرضا، اسمعیلی زاده کشکوئیه علی، علی نقی زاده روح ا

-279،( 3)3های علوم دامی ایران پژوهش . RFLP-PCRدر بز ندوشن با استفاده از روش DRB3-GOLA ژن 2اگزون

274. 

مطالعه تنوع ژنتیکی در چهار جمعیت بز کرکی راینی با استفاده از  (1389عسکری ناهید، باقی زاده امین، محمدآبادی محمدرضا )

 . 49-56، 5مجله ژنتیک نوین . ISSR نشانگرهای

مطالعه تنوع ژنتیکی بز کرکی راینی با استفاده  (1378قی و همکاران )عسکری ناهید، محمدآبادی محمدرضا، بیگی نصیری محمدت

 . 155-161، 18از نشانگرهای ربزماهواره. مجله دانش کشاورزی 

 B( آنالیز فیلوژنتیکی ناحیه سیتوکروم 1398قادری زفره ای مصطفی، دارفین هوشنگ، صمدیان فرهاد، ترابی آزاده، شریعت مریم )

 . 19-34، 11( 4ژاد بز بومی ایران. مجله بیوتکنولوژی کشاورزی )ژنوم میتوکندری چند ن

( بررسی ساختار ژنتیکی و تجزیه فیلوژنتیکی 1396عوری وحید، هدایت ایوریق نعمت، سید شریفی رضا، نیک بین سعید )کریمی 

  .217-227، 12( 2جمعیت بز خلخالی با استفاده از ژنوم میتوکندری. ژنتیک نوین )

 یوتکنولوژی. مجله بReal Time PCRبا استفاده از  ینیرا یدر بز کرک نیژن کالپاستات انیب( 1398محمدرضا ) محمدآبادی

  .219-235(، 4)11 یکشاورز

 یکشاورز یوتکنولوژی. مجله بreal time PCRدر بز کرکی راینی با استفاده از  ESR1( بیان ژن 1399) محمدرضا یمحمدآباد

12(1 ،)192-177 . 

مجله  .Real Time PCRاز استفاده با ینیرا یکرک بز در نیلپت ژن انیب( 1400) حجتیی اسدالله پور نعنا محمدرضا،ی بادمحمدآ

 . 197-214 ،(1)13ی کشاورز یوتکنولوژیب

میتوکندری در سه نژاد  HVR1( آنالیز ژنتیکی و فیلوژنتیکی ناحیه 1398غزال، نظری محمود، حیدری راضیه ) محمدی اهوازی
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 . 211-219(، 3) 14گوسفند ایرانی. مجله ژنتیک نوین 

 ( تجزیه و تحلیل ژنتیکی و فیلوژنتیکی ناحیه1398حیدری راضیه ) ،محمدآبادی محمدرضا ،نظری محمود ،محمدی اهوازی غزال

HVR1  211-219، 14( 3مجله ژنتیک مدرن ). میتوکندری در سه نژاد گوسفند ایرانی . 
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