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Abstract 

Objective 

Natural and artificial selections change the allele frequencies among populations and 

consequently leave detectable patterns on the genome during domestication. A little information 

about the differences of genetic structures of Iranian native breeds that result in these selective 

pressures are available. Therefore, in this study, we examined genetic diversity using four native 

horse breeds including Turkmen (29 samples), Caspian (21 samples), Kurdish (67 samples) and 

Persian Arabian (52 samples).  

Materials and methods 

For this purpose, three methods including Principal Component Analysis (PCA), neighbor joining 

(NJ) and admixture were investigated. In addition, with the integrating of three different selection 

of signature methods, including TajimaD, nucleotide divergency (pi) and integrated haplotype 
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homozygosity score could identify the selection traces in these breeds. To integrate the different 

results of these three methods, De-correlated composite of multiple signals framework was used.  

Results 

All the methods used to examine the genetic structure well separated these four breeds and showed 

a pattern related to geographical origin for their genetic diversity. By combining different methods 

of identifying the selection signatures, many genes affected by the selection pressure were 

identified in all four breeds. These genes were associated with specific GO terms and QTL, in 

which 16 shared candidate genes among all four breeds were identified as suggested candidates 

for selection. Additionally, 11 different QTL types was identified in all four studied breeds, which 

was divided into the category of traits related to adaptation, fitness through genetic disorders or 

morphological and behavioral traits.  

Conclusions 

Overall, the results of this study can help better understand the process of natural and artificial 

selections in Iranian horses. In addition, this research has helped to improve our understanding 

about the genetic differences between studied Iranian horse breeds, which can help in finding the 

best solution to preserve and improve genetic diversity. 
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  چکیده

 ییق بل شج    ی ه مااوم ال ه  شاه و ب  ص  ت ت جمع ن د  ب یآلل ید  فراوان ر  ب عث تغ ی عصجو م یع طب یه انتخ ب هدف:

ه ی  جج خت  ه ی ونت  ی د  اطلاع ت کمی د  خصجج ت تو وتگذا نا. یم یبرج  ی جج  یاهل جایفرآ ی جج ژ ون م ط ی ا بر  و

ش  ه ی انتخ بی هستجا وج د دا د. بج براین ب می نژاده ی ا ب د  این م  لع  ب  ا تو ده ا  اطلاع ت چه   نژاد  ،ایرا  ک  مجتج ا  ف

نم ن ( ب  بر  ججی تج ژ ونت  ی  52نم ن ( و اصجج ل ایرانی   67نم ن (، کرد   21نم ن (، ک  ججن ن   29ا ججب ب می شجج مل ترکمن  

 پرداخت  شا.

اختلاط جمع تی م  د  ( وNJ(، پ   ججت ی م  و   PCAبرای این مجظ    جج   وش ت هی  م لو  ه ی اصججلی   :هاروشمواد و 

 (pi  ، تج ژ ن کل  ت ایTajimaDه ی انتخ ب ش مل بر  ی قرا  گرفت. د  ادام  ب  کمک ادغ م     وش مختلف شج   یی نش ن 

اقاام ب  شج   یی  دپ ه ی انتخ ب د  این نژاده  گردیا. برای ادغ م نت یج مختلف این     وش،  (iHSو د ج  ه پل ت ینی ی ن  چ   

 گ ن  ا تو ده گردیا.چجا       ج   ه یهمبسته  چ ب ترک ب ا  چ
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اا نم ده و یک ال  ی مرتبط تم م  وش ه ی م  د ا تو ده برای بر  ی   خت   ونت  ی، ب  خ بی این چه   نژاد  ا ا  هم ج :نتایج

ش ء جغراف  یی  ا برای تج ژ ونت  ی آ  ش   داد. ب  ترک ب  وشب  مج ش ن ه ی مختلف ه  ن ه ی انتخ ب، تعااد  ی دی ا  شج   یی ن

شج   یی گردیا. این و و  ش   انتخ ب د  هر چه   نژاد  س ره ی خ ت ه ی تحت ت ث ر ف د   QTLاحی مرتبط ب  و ن  GOه  ب  م

  هر چه   نژاد ا. بعلاوه، دو  مشججترد د  ب ن چه   نژاد ب  عج ا  و  ه ی ک نایا انتخ ب شججج  جج یی گردی 16تعااد  ب دنا. ا تب ط

شج   یی گردیا ک  ب  د ت   QTL ن ژ 11تحت بر  ی تعااد  ش یست ی ا مشترد  ه ی طریق نقص صو ت مرتبط ب     گ  ی، 

 ونت  ی و ی   فت  ی و ظ هری ق بل تقس م ب دنا.

ه ی صج عی د  ا بمو نت یج با ت آماه د  این تحق ق می ت انا د  د د بهتر فرآیجا انتخ ب طب عی د  م م ژ  گیری:نتیجه

 مک نم ده ک  می ت اناب ن نژاده ی ا ججب ب می ایرا  ک ی  ونت ه یتو وتهمچج ن این تحق ق ب  د د بهتر  ایرا  کمک نم یا.

 .اینم  ی نیکمک ش  ی  حوظ و بهب د تج ژ ونت ی اه حل برا نیبهتر  فتنید  

 .ا ب ترکمن، ا ب کرده ی انتخ ب، ا ب اص ل، ا ب ک  ن ن، نش ن   هاکلیدواژه

 پژوهشی.  نوع مقاله

 ییو شج    ی  ونت تج ژ یبر   (1402  ا ض  حمی اآب د  ،  جلا    تم  اده، محما ر   م کب، ف طم  اه   یم    استناد:

 .44-19(، 1 15، م ل  ب  ت ج ل وی کش و  ی. یرانیا ب ا یانتخ ب د  چه   نژاد اصل ی دپ  یه نش ن 
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 مقدمه

ش   م ست   و  و  یه د  ا تپ ش     پ 3500ب   د  حاود  ن اول یه  براها ک  ا بدیم  لع ت ن  شانا یلاه   قهاق

 Anthony & Brown 2011 .)بب ک هش ن    ب  ا ب و د  نت    ک هش جمع ت     ها  م  ن   ی، افهایش پس ا  اهلی 

د  نق ط مختلف ایرا ، م جب  1ی یاک ل و-ی  اع طیشجججراه ی  ی د د  وج د تو وتیا. ه  د   جججرت  جججر دن   ا  جمل  ایرا  گردآ 

صر ب  فرد گردیا ص  ت مجح ص  ش خص . پ اایش و ت  مل نژاده ی مختلف ا ب ب  خ ضر پجج نژاد   یج یریب  قامت دد  ح   ح 

شجج  ی، ک  ججن ن، کرد و اصجج ل ایرانی ی د  ایرا  وج د دا نا ک  شجج مل  نژاده ی ترکمن، د هخیو ت   یفرهج  ت اهم ،یکشجج و  

ه ی اصلاحی ب  ق بل ت برن م  دا نا و ب یستیبرخی ا  این نژاده  د  خ ر انقراض قرا  . (Fotovati 2000  ب شجا( می عرب ایرانی

                                                      
1 Agro-ecological conditions 
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د  ی فتن بهترین  اه حل ت انا ه ی ونت  ی میه  طراحی گردد. دانسجججتن تو وتافهایش تج ژ ونت  ی جهت جل گ ری ا  انقراض آ 

ب شججا ک  د   جج ژ جه نی ب  ا ججب اصجج ل ایرانی ا  نژاده ی بسجج    مهم می برای حوظ و بهب د تج ژ ونت  ی کمک شجج ی نی نم یا.

(. این نژاد دا ای World Arabian Horse Organization (WAHO)م ل     اس ت  یع شججاه ا ججت   1جمع تی حاود 

س   جمع ت صلاحی د  ب ص  ت ه ی ا ص  ست    ع دی،    ی  و ایرا  ب  خ ش  ه ی خ و م  ن  م نجا عرب ش  ه  ا  جمل  ک ی ا  ک

س    متو وت می شاظ هری ب شاه ک  دا ای . ا ب ترکمن ب  عج ا  ی ی ا  قایمی(Forbis 1976  ب  شج خت   ترین نژاده ی دن   

. ا ججب (Jiskrová et al. 2016  ب شججاجبع ونت  ی مجحصججر ب  فرد ب  تج ژ ظ هری،  جج خت  ی و ک  بردی متو وت میچجاین م

ب شا. این نژاد ب  ش د ک  مجش  آ  شم   ایرا  د  ح ش   د ی ی خه  میک  ن ن ب  عج ا  ا ب ب  ت نی ب  اناا ه ک چک شج خت  می

. ا ب کرد ک  مجش  آ  غرب ایرا  و (Firouz 1998  ش ناه ی شرقی پ شجه د میهمراه ا ب ترکمن ب  عج ا  مجش  تم م ا ب

بی دا د. شرایط مح  ی بس     خت و خشن ب شا، ب  شرایط ک هست نی و دم ی نسبت   رد    گ  ی بس    خ ا ت   کرم نش ه می

ت انا ه ی کجتر  شاه میکرم نش ه مج ر ب  ت  مل ا ب کرد ب  خص ص  ت مجحصر ب  فردی شاه ا ت. ا تراتژی انتخ ب و آم هش

ا ب شاه د  نژاده ی ب می . ب  وج د م  لع ت فراوا  ان  م (Nazari et al. 2022  برای حوظ این تج ژ ونت  ی بس    مو ا ب شا

س ب،   خت   ونت  ی جمع ت ش ن ایرا  برای بر  ی تج ژ ونت  ی، آ م   ان شج   یی ن ه ی انتخ ب ب  ا تو ده ا  اطلاع ت ه  و ی  

 .Gharahveysi; 2006Seyedabadi et al ( بر  وی تجه  یک جمع ت  SNP  3و چجاشج لی تک ن کل  ت ای 2 یهم ه ا ه 

& Irani 2011; Rahimi-Mianji et al. 2015; Ala-Amjadi et al. 2017; Nazari et al. 2022 و ی  چجا نژاد )

 Moridi et al. 2013; Sadeghi et al. 2019; Salek Ardestani et al. 2022 د  ح   ح ضر ش اها برای د د بهتر ،)

   ب شا.ه ی ا ب ایرا  بس    اناد میدلایل ونت  ی تج ژ جمع ت

ه  شجججاه ک  م جب ای  د  ججج  ی ب عث تغ  ر د  فراوانی آللی ب ن جمع ته ی طب عی و مصجججج عی طی مراحل اهلیانتخ ب

شج   یی د    ژ ون م میال  ه ی  شج   یی این ن احی ونت  ی ک  تحت ت ث ر (Saravanan et al. 2020  ش ناتج ژ ق بل   .

تج ژ فج ت نی ب ن ه  و کمک ب  شججج  جج یی  یشجج  اصججلی انا ب  دل ل ا ائ  دیا جایا ا  ت  یخچ  ت  ملی جمع تانتخ ب قرا  داشججت 

 ا  ا جججتو ده. ا   ججج یی دی ر، (Ceballos et al. 2018  ب شجججانژاده  ی ی ا  مب حث جذاب جهت م  لع ت ونت ک دامی می

س ک  برد شاه،حو ظتو  یب م م ج داتاخ ر جهت م  لع   ه ی    د  م ل  لی یه ک ت ج  Askari et  ا ت ی فت  ایتردهگ

al. 2010; Mohammadabadi 2017 .) ق بل پ  امتره ی ا  ی ی ونت  ی، ه یک ت جآماه ا  این د جججتاطلاع ت ب  م ها 

 ;Mohammadifar et al. 2014  ه  جججتجمع ت ب ن ونت  ی ه یتو وت د د و مختلف ه یجمع ت م  لع  برای ا  ی بی

Mohammadifar and Mohammadabadi 2018). یمل  ل یه ک ت ج ا  ا ججتو ده ب  مختلف ینژاده  م  لع  ن، همچج 

 ا  یق عم دانش ا جج س بر ایب  حو ظت(. Mohammadabadi et al. 2017  ا ججت ا مو ه آ  یبجاطبق  یبرا و مهم    بسجج

                                                      
2 Microsatellite 
3 Single nucleotide polymorphism 
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 دا د ت اهم    بسجج مختلف ینژاده  ی  ونت  ت خصجج صجج ن  تع و ییشججج  جج  یبرا تلاش لذا ب شججا، خ ت ینژاده  ی  ونت مج بع

 Ghasemi et al. 2010; Mohammadabadi et al. 2021 )حوظ ،ی  ونت شرفت پ یبرا یا    عجصر کی ی  ونت تج ژ 

شایم مختلف و ر  متغ ی  مح طیشرا ب  ی   گ   و ت  مل ه ،ت جمع  Askari et al. 2008; Mohammadifar and  ب 

Mohammadabadi 2011.) ون ت پ ه ی پ شرفت  بر  ی کل ون م برای شج   یی ن احی تحت ت ث ر انتخ ب ب  دل ل ا ائ   وش

س    پ ی ن ام   ب  ق مت کرد  شاه ا ت. ب  وج دی ک  آ م  ه ی ب ش ن پذیر  شج   یی ن ه ی انتخ ب ه ی آم  ی متج عی برای 

 یه م    یانتخ ب مم ن ا ت بر  ویک ج ی  ه تحت ک   محاودیتی ا تپ شجه د شاه ا ت، ا تو ده ا  یک  وش آم  ی دا ای 

 ت نشجج   علراین، م  علاوه ب .(Lotterhos et al. 2017  انتخ ب  ا ک هش دها ه ی تحتج ی  هب ذا د و وضجج ح  ر م  و  تأث

ف ب  دلایل مختلف م نجا حس   ت ب  اناا ه جمع ت،  یش  تج ژ ونت  ی، و ت  یخچ  جمع تی نت یج ه ی آم  ی مختلدادنا ک   وش

. برای حل (Lotterhos & Whitlock 2015; Schlamp et al. 2016; Vatsiou et al. 2016)  دهجامتو وتی ا ائ  می

 ی  ه  معه ی آم  ی مختلف  ( ا   وشp  p-values-ه ی برپ ی  ترک ب مق دیره ی متو وتی م نجا  وشاین مش لات، ا تراتژی

د  این م  لع  ب  بر  ی  (.Randhawa et al. 2014; Lotterhos & Whitlock 2015 ش نا ( ا تو ده میانتخ ب یب ترک

  ل ایرانی  عرب ایرانی( پرداخت  خ اها شا.   خت  ه ی جمع تی چه   نژاد مهم ا ب ب می ایرا  ش مل ترکمن، ک  ن ن، کرد و اص

 

 هامواد و روش

 مج بع اطلاع تیتعااد نم ن  د  هر نژاد و انا. آو ی شاهه  ا  چه   مجبع اطلاع تی مختلف جمعتم می دادهها: آوری دادهجمع

  م  ججسجج  تحق ق ت عل م دامی . اول ن مجبع اطلاع تی مرب ط بگها ش شججاه ا ججت 1اطلاع ت ت م لی، جاو  ت م لی شججم  ه د  

ش مل اطلاع ت ون م ک نم ن  می 86( ب  تعااد ASRI  4کش   شا ک   ص ل 1ا ب نژاد کرد،  اس نر(  51  81ب   1  2و  نر ا ب ا

ش رها ب ترکمن ا ت. این ا ب اس نر(  ش رهه  بر ا  س اطلاع ت  شاه و ه چ تلاقی ب  دی ر نژاده  د   ش   ای انتخ ب 

ه  ا  چه   ا ت   ه  ان  م شاه ا ت. این نم ن نشاه ا ت. همچج ن تست انس ب ب  ا تو ده ا   وش م  رو تلایت برای آ مش هاه 

صوه   و کرم   جمع ش ه، کرد ت  ، ا شاهکرم ن صلاح نژاد و بهب د ت ل اات دامی آو ی  انا. مجبع اطلاع تی بعای مرب ط ب  مرکه ا

 اس ک   22(، ک  ن ن   اس نر ب ده 30 اس ک   34نم ن  ا     نژاد ترکمن   86مجبع اطلاع تی، ب شا. د  این ( میABC  5کش  

ست  ، م  نا ا  و تهرا (  اس نر ب ده 28 اس ک   30( و کرد   اس نر ب ده 7 صوه  ، گل ش ه، کرد ت  ، ا شش ا ت    کرم ن ( د  

شت. این داده ص  ت انا. برای هر نژاد، ا بشاه آو یجمع 2015و  2014ه ی ه  ب ن    وج د دا ص  ش ره و خ ه  بر ا  س 

جهت م  لع  د   SNPج ی  ه  65157شجج نا. د  این دو مجبع اطلاع تی، د  م م ژ اطلاع ت مرب ط ب  گ ری مینژادیشجج   نم ن 
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ه ی جمع  ب اص ل ایرانی، دادهه ی نژاد اه ی م  د م  لع  و ن ه اض ف  نم د  نم ن د ترس قرا  داشت. برای افهایش تعااد نم ن 

ش مل  شاه ب  اطلاع ت دو مجبع دی ر ادغ م گردیا ک   ص ل 96آو ی   5 اس   11 ، ترکمن اس نر( 23 اس   71 نم ن   نژاده ی ا

 اس  2  9و همچج ن تعااد  Sadeghi et al. (2019)( ا  م  لع   اس نر( 4 اس   7 و کرد  اس نر( 4 اس   7 ، ک  ن ن اس نر(

 ب شا. می Cosgrove et al. 2020نم ن  ا ب اص ل ا  م  لع  نر( 

ب   ه عاد  یشجج  م  ا  ی   ا ججب 50ا  تعااد  ABCو  ASRIه ی نم ن  DNA  هاو کنترل کیفت داده ژنوتیپ کردن

شاه ب  ا تو ده ا   DNAا تخرا  گردیا.  نس این آلم  (  Qiagen کمن نی  DNeasyا تو ده ا  ک ت خ   و ب فت  ا تخرا  

ی   م یشججج  ه  Equine 70K SNP BeadChipآ ا یا   .GeneSeek Incد  آ  یپ گرد ت   Neogenواقع د  آمری   ون 

GeneSeek, Lincoln, NE 670(. دو مجبع اطلاع تی دی ر ب  ا تو ده ا  چ پK Equine SNP  شا ک  د  مق لات  ون ت یپ 

شاه ا ت ش  ه  ه ی م  د ا تو ده ب  SNPج ی  ه (. Sadeghi et al. 2019; Cosgrove et al. 2020  قبلی ب  جهئ  ت آ  ا

ابتاا ب  ا ججتو ده ا  نرم افها  (. Kalbfleisch et al. 2018  تصججح ژ گردیا EquCab3.0ت ج  ب  نقشجج  ف هی ی ون م ا ججب 

PLINK ب  دو ت ج ل وی داده ب  ی ای ر ادغ م شجججانا GeneSeekو  Affymetrixه ی مختلف ک    ون ت یپ شجججاه ب دنا 

 Purcell et al. 2007)ع  بر ب  ایج   م  ل ج   ب  ت  ت  برو ی کروم  ومSNP وی  .  نا، ه ی قرا  گرف ه ی غ رججسجججی ب د

SNPسی حذف گردیا. بعا ا  ادغ م دادهه ی قرا  گرفت  بر وی کروم  م برای  SNPج ی  ه  40813نم ن  و  275ه  تعااد ه ی جج

( MAF  6د صجججا، فراوانی آلل ک چک 90کمتر ا   ون ت پ کرد ه  بر ا ججج س نر  SNPکجتر  ک و ت ب قی م نا. د  این مرحل  

ه ی حذف شانا. ب  ت ج  ب  احتم   حض   نم ن  10-6ک چ تر ا   value-pب   7د صا، ی  خ    ا  تع د  ه  دی وایجبرگ 1کمتر ا  

 8مسجج نی ب  مجشجج  تب  یت انجا م جب ای  د ا یبی د  آن ل هه  گردنا، افراد برای هب  خ یشجج ونای بسجج    نهدیک د  هر نژاد ک  می

 IBD  ش ونای نهدیک، ی ی حذف گردیا. برای ان  م این بخش، م  د آ م   قرا  گرفت  و د  جوت 0.25(  ک چ تر ا ه ی ب  خ ی

ش ونا، ب  ا تو ده ا  نرم افها   PLINKد  نرم اقها   genome–ا  د ت     Beagle V5.2ا تو ده گردیا. قبل ا  حذف افراد خ ی

ص  ت جااگ ن  ایمن  ت گردیاهون ت یپ شاه د  داخل هر نژاد ب ب  ت ج  ب  ایج    (.Browning & Browning 2007   ی گم 

، ( .2018Malomane et al  گرددد  برآو ده ی تج عی  10ت انا ب عث ک هش اثرات ا یبی تشججخ صججیمی 9LDهرس بر پ ی  

صلیه ی ت هی  م لو برای بر  ی   خت  ه ی جمع تی ب   وش جمع تی،  13( و اختلاطNJ  12(، پ   ت ی م  و PCA  11ه ی ا

، ب  ا جججتو ده ا  د جججت   PCAانتخ ب گردیا. برای آن ل ه  PLINKب  ا جججتو ده ا   LDه  بر پ ی  هرس SNPیک  یرم م ع  ا  

                                                      
6 Minor allele frequency 
7 Hardy–weinberg 
8 Identity-by-descent 
9 LD based pruning 
10 Ascertainment biases 
11 Principal component analysis 
12 Neighbor-joining 
13 Admixture 
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indep-pairwise 50ه ی پج ره، ب   د  نظر گرفتن شجججرایط SNP  5و ج ب  یی SNP  برای هر پج ره، و ن ه همبسجججت ی ب ن

SNP  𝑟2 )شتر ض فی حذفه SNP ،0.5ا   ب  ش ب  برای آن ل هه ی اختلاط و  ی ا شتر  𝑟2ب  جه برای  NJشانا. هرس م ا   ب 

 ا.( د  نظر گرفت  ش0.3

جهت  R version 4.0.2( د  نرم افها  آم  ی scale = TRUE ب   prcompا  د ججت   : بررسیی سیااتار جمتیت

او ، هر چه    PC. ب  ت ج  ب  ایج    جج  (Team 2013  ه  ا ججتو ده گردیابرای بر  ججی ا تب ط ب ن جمع ت PCAان  م آن ل ه 

شج   یی نم ن  ه ی پرت ا تو ده گردیا. دل ل حذف نم ن  ه ی پرت احتم   جمع ت  ا ب  خ بی جاا کرده، ا  این    مع    برای 

ه  و تلاقی ب ن نژادی ثبت نشججاه د  گذشججت  ب ده ک  د  نژاده ی ایرانی وج د دا د. ا  ال   یتم ف کت   پرت وج د خ   د  شجج ره

 ین هج    ص  وش تشججخیک  LOFدهی برای هر نم ن  د  یک فرآیجا چجا بعای ا ججتو ده گردیا. برای امت    (LOF  14محلی

ظ  ت ک   باو  ن ن   ا یمحل یانحراف چ  لب ده  عااد محاودی ا  نم  ن  ب  د  نظر گرفتن ت عا برای هر نم  ه ی م  و  د  هر ب

ب شا، ه  میای ب    یر نم ن ه ی پرت دا ای یک ش  ف ف صل . ب  فرض ایج   نم ن (Breunig et al. 2000  نم یامیمح  ب  

 (.1ه  حذف گردیا  اطلاع ت ت م لی، ش ل ت م لی نم ن  ا  داده 19تعااد 

صل ونت  ی افراد ب  کمک ه ی م  د م  لع  ب  ا تا تب ط ب ن جمع ت م  د بر  ی قرا  گرفت  ا ت.  NJو ده ا  مح  ب  ف ا

توجج ده ا   NJد خججت  ی جج د و د   (VCF-kit  Cook & Andersen 2017بجج  ا ججج یش داده شججججا  FigTreeا نمجج 

 http://tree.bio.ed.ac.uk/software/figtree.)  ا  نرم افها  پرک  بردADMIXTURE   برای ا تجب ط مجش  نژادی و م ها

سبت اجااد(Alexander et al. 2009 ه  ا تو ده گردیا اختلاط ب ن جمع ت ی ب  د  نظر گرفتن اجهاء جای ا  . برای هر فرد، ن

یک  وش اعتب    (.Alexander & Lange 2011 ه ی اجاادی مح  ججب  گردیا ( ب  عج ا  تعااد جمع تKپ ش تع  ن شججاه  

ب   K( برای مح  ججب  خ  ی ا ججت ناا د جهت مق یسجج ت ا ججتو ده شججاه ا ججت ب  ط  ی ک  7ت   1 ا   Kبرای هر  fold-5 ججج ی 

 ه ی اجاادی د  نظر گوت  شا.ترین تعااد جمع تک چ ترین خ   ب  عج ا  محتمل

( TajimaD  Tajima 1989) ،2( 1د  این م  لع  ا      وش تک جمع تی ش مل  : شناسایی نواحی تحت انتخاب

رای این ا تو ده گردیا. ب ( .2006Voight et al  15( د ج  ه پل ت ینی ی ن  چ 3، و ( pi ) 1979Nei & Liتج ژ ن کل  ت ای  

ه ی . برای مح  ب  آم  ه(Danecek et al. 2011 آن ل ه گردیا  vcftoolsب  کمک نرم افها   piو  TajimaDمجظ   دو  وش 

TajimaD    ص  ت جااگ ن ، ا  د ت ش نی و اناا ه پج رهباو  د نظر گرفتن هم TajimaD–د  هر نژاد و کروم  وم ب   ه ی ن 

300 Mb  ا تو ده گردیا. مق دیرD  شاه برای هر پج ره ه ی قرا  گرفت  د  داخل آ  پج ره SNPب  هم    Mb-300مح  ب  

هم نجا  وش قبلی برای  site-pi–ن ه ب  ا تو ده ا  د ت    piه ی مجتسب شاه و مق دیر مح  ب  نشاه ب  صور تبایل گردیا. آم  ه

                                                      
14 Local outlier factor 
15 Integrated haplotype score 

http://tree.bio.ed.ac.uk/software/figtree
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ه ی این  وش برای هر کروم  وم ب  ، خروجی(ن یهاختلا   هر نژاد و کروم  وم ب  صجج  ت جااگ ن  مح  ججب  گردیا. برای ک هش 

 ( هم ا  گردیا.”SNPs  endrule = “constant 31ه ی ب  پج ره Rد   runmedا تو ده ا  د ت   

تری دا نا،  یل ب  ای  د  جج خت  ه ی هم  ی  ت ک ت هه  تمه  و ن ترک بیب شججا ک  جهشمی اصججلاین پ ی  بر  iHS وش 

شتقتری ا  آلله ی هم  ی  ت ک ت هتر( ب یا ه پل ت یپبج براین آلل اجاادی  قایمی شجاه ی م شت  ب   Voight  شاه  جایاتر( دا

et al. 2006)ه ی . برای مح  ب  آم  هiHS  ا  پ  جrehh   دR  ا تو ده گردیا Gautier & Vitalis 2012.) 

ستترکیب  سیگنالهمب ه ی انتخ ب م جب ه ی مختلف نشجج ن ه ی تسججتترک ب آم  ه: (DCMSگانه )چند هایه 

 ;Ma et al. 2015  شجج دافهایش وضجج ح شججج  جج یی ن احی تحت انتخ ب میبهب د نر  اختلا   ن یه( شججاه و د  نت    ب عث 

Lotterhos et al. 2017)شج   یی ن احی تحت انتخ ب ب  مق دیر . برای این مجظ  آم  ه تبایل گردیا.  DCMSه ی     وش 

مح  جججب  شجججاه برای هر ج ی  ه یک مقاا   pه ی مختلف  ا د  نظر گرفت  ک  ب  ترک ب مق دیر این  وش همبسجججت ی ب ن آم  ه

DCMS دها. برای مح  ب   ا ا ائ  میDCMS  د  ج ی  ه𝑙 ش د ا  فرم    یر ا تو ده می 

𝐷𝐶𝑀𝑆𝑙 =∑
log(

1 − 𝑝𝑙𝑡
𝑝𝑙𝑡

)

∑ |𝑟𝑖𝑡|
𝑚
𝑖=1

𝑚

𝑡=1

 

𝑡ب ده   𝑡برای  وش  𝑙د  ج ی  ه  p-valueمق دیر  𝑝𝑙𝑡ک  د  ایج    = 1,… ,𝑚 ،) 𝑟𝑖𝑡 ب  عج ا  همبسجججت ی د   ججج ژ

ش  ام می 𝑡ام و  𝑖ه ی آم  ی گستره ون می ب ن تست شا. مخر  کسر د  این مع دل  ن دهجاه ع مل و نی برای جل گ ری ا  ت ث ر ب 

1ده ک  بست  ب  م ها  همبست ی گستره کل ون می آنه  ا  مق دیر ه  ب همبست ی  ی د ب ن آم  ه
𝑚⁄   ب شا.متغ ر می 1ت 

و  iHS ،TajimaDه ی ذکر شججاه  برای هر ج ی  ه د  هر نژاد ب  ترک ب مق دیر آم  ه  وش DCMSد  این م  لع  مق دیر 

pi  ب  ت ج  ب  م  لع )Yurchenko et al. (2018)  .مح  ب  مق دیر ان  م شاDCMS  برای هر ج ی  هSNP   طی چجا مرحل

ش  شاه د  هر  وش ابتاا ت  ط پ  ج  p-valueمق دیر ( 1مل  ص  ت گرفت ک   ب  آ م   یک  Rد   MINOTAURمح  ب  

 مح  ججب  شججا stat_to_pvalueب  ا ججتو ده ا  د ججت    TajimaDو  piبرای   17و یک طرف  چپ iHSبرای  16طرف   ا ججت

 Verity et al. 2017). 2) ه ی مختلف ب  ا ججتو ده ا  د ججت   م تری س ک ا ی نس ب ن آم  هCovNAMcd  د  پ  جR  ب  ن م

rrcovNA   ص دفی ا   30000و  0.75ب  آلو شا SNPsنم ن  ت این م تری س ک ا ی نس ( Todorov et al. 2011) .3  براو د 

ا تو ده  SNPبرای هر  DCMSبرای مح  ب  مق دیر  MINOTAURد   DCMSمح  ب  شاه ب  عج ا  و ودی برای د ت   

شا  MASSد  پ  ج  rmlد  یک ت  یع نرم   ب  ا تو ده ا  ما  خ ی د  د ت    DCMSخروجی د ت   ( 4گردیا.  مح  ب  

 model = rlm (dcms ~ 1))   Venables & Ripley 2013.)    د تrlm   مق دیر م  ن  ن و انحراف ا ت ناا دی مح  ب

 ا تو ده گردیا. FALSEبرابر  lower.tailب   pnormکرده ک  ب  عج ا  و ودی د  د ت   

                                                      
16 Right-tailed test 
17 Left-tailed test 
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اطلاع ت ج ی  ه : 19(، و آنالیز کارکردیQTLs) 18های صییفاک کمیو جایگاه اهای کاندیدشییناسییایی ژن

ستیو  . ( 2011Kasprzyk آو ی گردیاجمع Biomartا  پ ی  ه داده  3.0Equcab( ا  ون م GO  20شج  یه ی ا ب و ه

د  نظر  p-valueب  کمترین مق دیر  SNPsد صا  1 تم م برای kbp 40ه ی تحت ت ث ر انتخ ب، ف صل  حااکثر برای شج   یی و 

ا  پ  ج  enricherب  ا تو ده ا  د ت    GO 21   ی مس رجاا شا. آن ل هه ی غجیگرفت  شاه و و  ه ی قرا  گرفت  د  این ف اصل 

clusterProfiler    دR ان  م شججا  Wu et al. 2021)  یک ل سججت ا .QTLs ه یی ک  د  نهدیک اینSNP  ه  قرا  گرفت

 http://www.animalgenome.org/QTLdb, Releaseا جججتخرا  گردیا   animalQTLdbب دنا ن ه ا  کت بخ ن  داده 

46, December 27, 2021 2605(. این مجبع اطلاع تی شجج مل QTLs   صججوت  64م  لع  ان  م شججاه د  ا ججب برای  104ا

 ب شا.مختلف می

 

 نتایج

 PCAرد و اص ل ا  کبرای بر  ی ا تب ط ب ن چه   جمع ت ا ب ایرانی ش مل ترکمن، ک  ن ن، : هاسااتار ژنتیکی جمتیت

د  ا ا  هم تو  ک نم ده او  ب  خ بی این چه   نژا PCsدها ک     او   ا نش   می PCs(. این ش ل چه   1ا تو ده گردیا  ش ل 

 ژ نم دنا( د صا  ا ت ج 1.02و  1.14، 1.43، 2.84ب  ترت ب  PC4و  PCs 6.43  %PC1 ،PC2 ،PC3د  م م ژ چه    ا ت.

  ن ن وج د داشت  ا ت و این پلات نش   داد ک   اب   نهدی ی ب ن نژاده ی ترکمن و ک ا  کل وا ی نس ونت  ی  ا ت ج ژ نم د.

 PC. دادی آنه  هم خ انی نش   تر مش هاه گردیا. این ا تب ط ونت  ی ب  مجش  ونت  کهمچج ن ب ن نژاده ی کرد و اص ل ا تب ط نهدی

ب ی  غرب  کرد و اص ل( ( نژاده   ا ب  دو د ت  ب  مجش  مختلف جغراف  یی ش مل شم    ک  ن ن و ترکمن( و جج ب غرPC1او   

ب عث جاا شا  ب شتر دو  PC2جاا نم ده ا ت. د  ادام   ت  حاود  ی دی دو نژاد اص ل و کرد  ا ا  هم PC1تقس م نم د. همچج ن 

ب  خ بی دو نژاد  PC3ر نژاد ترکمن و ک  ن ن ت  حاودی ا  هم تو  ک شانا. د  آخ PCنژاد کرد و اص ل شاه و همچج ن د  این 

(. 2نم یا  ش ل یم پشت ب نی PCAمش هاه شا ا  نت یج  NJا تب ط ونت  ی ک  د   وش ترکمن و ک  ن ن  ا ا  هم جاا نم د. 

اص ل( ب  ط   نسبی ف صل  نش     کرد و تر ب ده ام  این دو نژاد ا  دو نژاد دی ره ی ک  ن ن و ترکمن نسبت  ب  همای ر نهدیکش خ 

دو ش خ  ین آن ل ه جمع ت کرد ب  ه  ب شا. د  ات انا ب  دل ل مجش ء جغراف  یی آ دادنا. هم   ط   ک  قبلا اش  ه شا این پایاه می

اص ل نش   ا   اب    ه ی کرد وه ی ادغ م شاه د  جمع ته  قرا  گرفت. وج د ش خ م ها تقس م شاه ک  جمع ت اص ل ب ن آ 

 ب شا.ای د  گذشت  میونت  ی نهدیک این دو نژاد و ی  وج د اجااد مشترد ثبت نشاه ش ره

                                                      
18 Quantitative trait locus 
19 Functional analysis 
20 Gene ontology 
21 Pathway enrichment 
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چهار نژاد ترکمن )سبز(،  ی)سمت راست( برا 4و  3)سمت چپ( و  2و  PCs 1 یبرا زیآنال نمودار. 1 شکل

 )زرد( لیاص و( ی)قرمز(، کرد )ااکستر نیکاسپ

Figure 1. Plot for Principal component analysis based on 1 and 2 (left), and 3 and 4 (right) 

PCs for Turkmen (green), Caspian (red), Kurdish (gray) and Asil (yellow) breeds  

 

ترین تعااد جمع ت اجاادی ب  ( برای ی فتن محتملK = 7جمع ت اجاادی   7آن ل ه اختلاط جمع تی ب  فرض وج د حااکثر 

 2برابر  K، کمترین خ  ی ما   م نی ح صل گردیا ک  مق دیر CV(. ب  ت ج  ب  نت یج A-3ان  م شا  ش ل  CVا تو ده ا   وش 

 ( کرد  حا3( اص ل و 2( ک  ن ن و ترکمن، 1ه ی م  د م  لع  ب     د ت  ش مل ، نم ن 1برابر  K(. د  مق دیر B-3ب د  ش ل  3و 

ای مش هاه گردیا. د  این آن ل ه مش ب  دو  وش ، د ت  بجای تقریب  مش ب 3برابر  Kوا ط دو د ت  قبلی(، ق بل تقس م هستجا. د  

خ انی تری بهم داشتجا، ک  ب  مجش ء جغراف  یی آنه  همقبلی، دو نژاد کرد و اص ل و دو جمع ت ک  ن ن و ترکمن ن ه غرابت نهدیک

ه ی ب ن این نژاده  گوت ک  ی ی ا  دلایل غرابت ب شتر د  ب ن نژاده ی نهدیک ا  نظر جغراف  یی، وج د تلاقیش یا بت ا   داشت.

ه ی ونت  ی ب شتر ب ن آنه  شاه ا ت. این امر ش یا د  دو نژاد کرد و اص ل ب شتر نم د د  گذشت  ب شا ک  م جب ای  د اشتراد

 انا.د  شرایط مح  ی بس    متو وت ا  هم قرا  گرفت داشت  ب شا، ب  این دل ل ک  این دو نژاد 

 DCMSبعا ا  مح  ب  مق دیر : های مرتبط با این نواحی انتخابیQTLsو  GOهای انتخاب و شناسایی نشانه

یا. د  یک ت  یع نرم   برا ش گرد SNPج ی  ه  40120این آم  ه برای  p-valueد  هر یک ا  نژاده  ب  ص  ت جاا گ ن ، مق دیر 

 1انتخ ب (. 4د  نظر گرفت  شا  ش ل  ا( ب  عج ا  ن احی ک نایاSNPs 400ترین    ج    ب  ق ی SNPsد صا ا   1د  هر نژاد 
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 Eydivandiب شا  ه ی انتخ ب د  ح  ا  اهلی بس    معم   مید  م  لع ت شج   یی نش ن  ترین    ج  ب  ق ی SNPsد صا 

et al. 2021a; Eydivandi et al. 2021b). 

 

رد ، کمز(برای چهار نژاد مورد مطالته شامل کاسپین )آبی(، ترکمن )قر NJ. نمودار دراتی برای نتایج 2شکل 

 )سبز( و اصیل )ااکستری(

Figure 2. Plot of a neighbor-joining phylogenetic tree for four studied breeds including, 

Caspian (blue), Turkmen (red), Kurdish (green) and Asil (gray) 

 

و  د   480، تعااد اه ی ک نایاSNPب  عج ا  مع   ی ا  قرا گ ری د  محاوده  kbp 40ب  د  نظر گرفتن ف صل   کاسپین:

و  3، 4، 6، 7، 89، 370ه  برا  س ن ژ، ب  ترت ب بجای این و (. ب  د ت 1برتر شج   یی گردیا  ف یل ت م لی  SNP 400نهدی ی 

 24ای ک چکه ی هست  lncRNA ،)RNA  23ه ی غ ر کا کججاه بلجا RNA، 22ه ی کا کججا پروت  نه ی و و  د  د ت  1

                                                      
22 Protein coding 
23 Long non-coding RNAs 
24 Small nuclear RNAs 



 1402و همکاران،  موسوی

31 

Agricultural Biotechnology Journal;      Print ISSN: 2228-6705,      Electronic ISSN: 2228-6500 

 ssnRNA 25(، م  روRNA  miRNA ،)RNA 26ه ی هست ی ک چک  snoRNAs و  27ه ی ک ذب(، وRNA  ه ی مختص

قرا   Mbp 58.7د  ج ی  ه  11بر  وی کروم  وم شم  ه  SNPترین دا گ رنا. معجی( قرا  میscaRNAs  28با  کژا  ک چک

 ب شا.( می1SPECC  129 ی م نجاچ پم و دامج    ن ک لن ن یو  ا نرم ب  هم ل ویآنتداشت  ک  نهدیک و  

 

ت و همچنین سهم هر جمتی 3و  2برابر  K( برای Admixture. نمودار نتایج آنالیز ااتلاط جمتیتی )3شکل 

 Kبرای مقادیر  CV(. میزان اطای محاسبه شده با روش Aهای مورد مطالته )اجدادی در تشکیل جمتیت

 (Bنشان داده شده است ) 7تا  1مساوی 

Figure 3. Plot of the results of admixture analysis for k = 2 and 3, and the contribution of 

each ancestral population in forming the studied populations. The error calculated by the 

CV method for K values equal to 1 to 7 is shown (B) 

ه ی  رط نی ب  شات ب    شاه و د  فرآیجاه ی مختلف  ل لی م نجا این و  د  ب فت ب ض  و ب فت م  لع ت نش   دادنا ک 

ه ی  رط نی نقش دا د. همچج ن ب    این و  د  د   ل   30، م ت  ،  شا  ل لی و مرگ برن م   یهی شاه  ل  rRNAب    

. () 2021Lee & Choi  م ش مش هاه گردیا 31یجی جج نگهمراحل بس    حس س  شا جج جی یعجی تم م مراحل نم  پ ش ا  لان 

 32د  کج   دو و  مهم ب  ن م فسو گل سریا ده ا وون   Mbp 46.5و ف صل   5دا   وی کروم  وم معجی SNPبعلاوه، دوم ن 

 PHGDH مت ل گ وت  یل3-ه ا وکسی-3( و-CoA  2  233 جتس هHMGCS  قرا  گرفت  ا ت. م  لع ت نش   دادنا ک  و )

                                                      
25 MicroRNA 
26 Small nucleolar RNAs 
27 Pseudogenes 
28 Small Cajal body-specific RNAs 
29 Sperm antigen with calponin homology and coiled-coil domains 1 
30 Apoptosis 
31 Preimplantation development 
32 Phosphoglycerate Dehydrogenase 
33 3-Hydroxy-3-Methylglutaryl-CoA Synthase 2 
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HMGCS2   ب شا ه  و مس ره ی ب  ل وی ی میب  عج ا  ع مل مرکهی د  بس   ی ا  شب Shukla et al. 2017.)  همچج ن

PHGDH   2021گردد  میمعرفی  34ه م  ا  یمجیاب  عج ا  یک و  مهم دAvola et al. ’D.) 

 

 

 SNPهای برای جایگاه DCMSمحاسبه شده در قالب  log10 p-values–. نمودار منهتن برای مقادیر 4شکل 

 در چهار نژاد مختلف تحت بررسی

Figure 5. Manhattan plot of the –log10(P-values) calculated by the DCMS framework at 

each SNP position in the four studied breeds 

معجی دا  ب  د نظر گرفتن تصح ژ برای خ  ی چجاین  GOsو  برای شج   یی  480ی برای این     یغج ل و تحل  یت ه

(، MFد  د ت   :0008392GO  35ک اون آ اش ا ا  ژن   اپ کس ت فع لش مل  GOs 3ت. تعااد آ م   غ ر مستقل ص  ت گرف

د  این آن ل ه ب  د  نظر گرفتن تصح ژ  37ک  ت  ن ب ک مت ب ل جایفرآ( و BPد  د ت   :36450P  0019373GO ژن   اپ کس ر مس

د  ن احی پ شجه دی برای انتخ ب د  نژاد  QTLدا  گردیا. بر  ی معجی 0.05( کمتر ا  BPد  د ت   :0006805GO  38ب نورونی

 (.1د ت  مختلف گردیا  ف یل ت م لی  18مختلف د   QTL 78ک  ن ن م جب شج   یی 

تحت انتخ ب برای نژاد ترکمن قرا  گرفت  ب دنا  ف یل  اه ی ک نایاSNPو  د  نهدی ی  382د  م م ژ تعااد  ترکمن:

، lncRNAsو ، د   تب  ه ی بعای  279 ن ن، ب شترین ن ژ و  مرب ط ب  و  ه ی کا کججاه پروت  ن ب  (. م نجا ک 2ت م لی 

                                                      
34 Humoral immunity 
35 Arachidonic acid epoxygenase activity 
36 Epoxygenase P450 pathway 
37 Xenobiotic metabolic process 
38 Bonferroni correction 
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snRNAs ،miRNAs  وsnoRNAs  و  ب دنا. اول ن و دوم ن  2و  3، 5، 93ب  ترت ب ب  تعاادSNP دا ی د  ب  ب شترین معجی

 SNP  م ن  قرا  نااشت. SNPقرا  داشت  ک  ونی د  نهدی ی این دو  Mbp 14.2د  ف صل   31کج   ی ای ر و  وی کروم  وم 

شم  ه  SNPsقرا  گرفت  ک  ت کج   نقشی برای آ  معرفی نشاه ا ت. د  مق بل  ENSECAG00000040940د  کج   و  

 39B، عض  83 ی ب  ت الخ ن اده ب  تش( برای این نژاد د  کج   و  Mbp 53.3؛ 20دا ی  کروم  وم چه   و پجج ب  ب شترین معجی

 FAM83B قرا  گرفت  ب دنا. م  لع ت نش   ا  اهم ت این و  د  فرآیجاه ی  ل لی مختلف م نجا تب د  ب ن غش ئی، ن هاا ی )

 (.Cirello et al. 2022  دهجامی Wntو    ج    DNA  ستم ا  لتی، ترم م 

مرب ط  GOردیا. اول ن دا  شج   یی گمعجی GOs 2ه ی برتر، تعااد SNPه ی ک نایا نهدیک ب    بر  ی ب شتر بر  وی و ب

 Goوم ن دا  ب د. دمعجی 0.05تصح ژ شاه  p( ب ده ک  د    ژ MFد  د ت   GO:0005262ب  فع ل ت ک ن   کلس می  

ک نایا شج   یی  SNPsمختلف د  نهدیک  QTLs 66د  ادام   دا  گردیا.جیب ده ک  د  ک  ن ن ن ه مع GO:0008392دا ، معجی

 (.2بجای ب دنا  ف یل ت م لی د ت  مختلف ق بل تقس م 15گردیا ک  د  

(. ا  ب ن 3ه ی برتر شج   یی گردیا  ف یل ت م لی  SNPsد صا  1و  مختلف د  نهدی ی  434د  این نژاد تعااد  کرد:نژاد 

عااد  ه ، ت جاه ی پروت  جی ب ده و  333این و   کا کج ب   ب   5و  5، 5، 8، 78مرب ط  ب  ترت ب مرب ط  ه   ، lncRNAsعاد ا  آن

miRNAs ،و  ه ی ک ذب ،snRNAs  وsnoRNAs  ب دنا. اول نSNP  chr9: 32.4 Mbp د  کج   و  پروکسجج اا جج ن )

ه  م نجا د  بس   ی ا   ل   PXDNب شا. ب    و  ( میPXDN( قرا  گرفت  ک  پ  ال گ و  پروکس اا  ن  PXDNL  40 نجام

ه ی  عث برو  مش لات جای م نجا  رط  ه  مش هاه شاه، و اختلا  د  ب    این و  باوتل   ، اپ تل    و ف بری بلا ته ی ان ل 

ستم تخ شامختلف ا  جمل   رط   د     ( د  SNP  chr24: 18.4 Mbpدوم ن  .(Zheng & Liang 2018  ماانی خ اها 

( 3DPF  341خ ن اده  ا  PHDو دو ان شت  ی و دا ای 4Dب  ن م  4Dا  و  کا کججاه خ ن اده پروت  جی  Kbp 40ف صل  کمتر ا  

ش   ه ی مختلف میدا ای یک ب    مختص ب فتی د  قلب و همچج ن مراحل نم  گ ن قرا  گرفت  ا ت. این و   شا. م  لع ت ن ب 

 (.Lange et al. 2008  ه ی بانی نقش مهمی داشت  ب شات انا د  نم  صح ژ قلب و م ه چ دادنا ک  این و  می

 ردیا. د  م م ژ تعااد دا ی برای این نژاد مشجج هاه نمعجی GOه ی ک نایا، ی برای و  جج  یغج ل و تحل  یت هب  م  لع  

بجای ق بل د جججت  QTLن ژ  19ک نایا قرا  گرفت  ب دنا ک  د   SNPsا   Kbp 40ب  ف صجججل  کمتر ا   QTLج ی  ه مختلف  70

 (.3ب دنا  ف یل ت م لی 

(. هم نجا 4عاد ب دنا  ف یل ت م لی  384ه ی ک نایا برای انتخ ب SNPتعااد و  شج   یی شاه د  نهدی ی  اصیل ایرانی:

و  ب ده و پس  284ه ی کاکججاه پروت  ن ب  تعااد ه ی شج   یی شاه مرب ط ب  د ت  و   یر نژاده ی م  د م  لع ، ب شترین و 

                                                      
39 Family with sequence similarity 83, member B 
40 Peroxidasin Like 
41 D4, zinc and double PHD fingers, family 3 
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و  snoRNAsه ی و  ب دنا. برای د ت  3و  10، 85ه ی ک ذب ب  تعااد و و  lncRNAs ،snRNAsا  آ  ب  ترت ب مرب ط ب  

miRNAs  فقط یک و  شججج  جج یی گردیا. اول نSNP دا  د  نهدی ی ونی نب ده ولی دوم ن معجیSNP  chr9: 33.7 Mbp )

شاه بر1RETREG  142 ی  ل ف و کججاه  تم تجظد  نهدی ی و  مهم  ش   ا   ( قرا  گرفت  ا ت. م  لع ت ان  م   وی این و  ن

ک  دا  بر اهم ت این و  د  بسجج   ی ا  (، Islam et al. 2018 دها ه  میه  و  ججرط  اهم ت این و  د  بسجج   ی ا  ب م  ی

 143د  نهدی ی و   جج جتروف ن گ م ی ( Mbp 33.4: 9chrدا   معجی SNPی با  ا ججت.  جج م ن و چه  م ن ه ی ح  تفع ل ت

 SNTG1ا  ت انا ب  عج ا  ف کت   مهمی برای عمر و اناا ه ب( قرا  گرفت  ب دنا. م  لع ت ان  م شججاه نشجج   دادنا ک  این و  می

 (.Mészáros et al. 2014; An et al. 2019د  گ و ب شا  

 3ج  ججج یی گردیا. این شجججدا  برای این نژاد معجی GOs 3ه ی ک نایا، تعااد ی برای و  ججج  یغج ل و تحل  یت هب  م  لع  

GOs     ش مل بخش ا   ی  لGO:0045178   د  د تCC ،)سبجاه چ یه م ل    قیا  طر ل هم ف یه  ل   یچسبجاگ

ش  سبجاگ( و BPد  د ت   GO:0007156  پلا م  یغ  QTLs( ب دنا. ب  بر  ی BPد  د ت   GO:0007155ی   ل ل یچ

بجای ب دنا  بل تقس مقد ت  مختلف  15ه  شج   یی گردیا ک  د  مختلف د  نهدیک آ  QTLs 77نهدیک ب  ن احی ک نایا، تعااد 

 (.4 ف یل ت م لی 

نتخ ب برای ه ی اشب هت د  نت یج بر  ی نش ن : های انتخاب در چهار نژاد تحت مطالتههای الگو نشانهشباهت

ص ل د   ش مل نژاده ی ک  ن ن، ترکمن، کرد و ا ش ل  QTL، و  و SNP  ژ  3چه   نژاد م  د م  لع   شاه ن 5د   ش   داده 

ش ب    GOه ی ک  ن ن و ترکمن یک تجه  ب ن جمع ت GOا ت. برای   ژ  ش هاه گردیا. د GO:0008392م   ژ  ( م

SNP ج ی  ه  8، تعاادSNP  5د  ب ن تم م نژاده ی مشججترد ب د  شجج ل-A   چه .)SNP رب ط ب  مشججترد مشجج هاه شججاه م

ل   10کروم  وم  ف صججج نا. همچج ن  Mbp 25.7ت   25.5د   ت  ب د بر  وی  SNP 1و  8بر  وی کروم  وم  SNP 2قرا  گرف

(. B-5یا  شجج ل مشجج هاه گرد 10و  مشجج ب  بر  وی کروم  وم  12گردیا. د   جج ژ و ، تعااد مشجج هاه  16و  7ه ی کرم  وم

ش ب  د  کروم  ومهمچج ن و  ش هاه گردیا. این و n = 1  16( و n = 2 ،)8  n = 1  7ه ی ه ی م شترد ک  د  هر ه ( م ی م

شب هتدشج  ی قرا  گرفت  ت  ستیه ی ک نایا انتخ ب معرفی گردیانا، تحت آن ل ه هچه   نژاد ب  عج ا  و  ه   د بهتری ا  این 

 ا نش   داد  0.05ونی ب نور pدا ی بر ا  س  ا د    ژ معجی GOs 11و  وج د تعااد  16   ی برای این با ت آیا. نت یج غجی

ش به ت م ج د ب ن جمع ت (.1 جاو   ش ل گم  د بر  ی قرا   QTLsه ی مختلف تحت م  لع  د    ژ د  نه یت ت شا   رفت  

5-C 11(. د  این   ژ تعااد QTLs   مشترد شج   یی گردیا. همچج ن برای ترکمنn = 2  ک  ن ن ،)n = 2  کرد ،)n = 2 )

 اختص صی هر نژاد مش هاه گردیا. QTLs( ن ه n = 1و اص ل  

                                                      
42 Reticulophagy Regulator 1 
43 Syntrophin Gamma 1 
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شانه5شکل  سایی ن شنا شابهاک بدست آمده در مطالته  سب . نمودار ون برای ت های انتخاب در چهار نژاد ا

ست آمده برای  شابهاک بد صیل. تتداد ت سپین، کرد و ا شامل: ترکمن، کا ( و B(، ژن )A) SNPsبومی ایران 

QTLs (Cنشان داده شده است ) 

Figure 6. Vann diagrams for number of overlapped candidate, SNPs (A), genes (B) and QTL 

types (C) under selection among the four studied Iranian horse breeds including: Turkmen, 

Caspian, Kurdish and Asil 
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ژن مشییترک کاندید تحت انتخاب در  16برای  0.05بونفرونی  pدار در سییط  متنی GOs. نتایج 1جدول 

 نژاد کاسپین، ترکمن، کرد و اصیلچهار 

Table 1. Results of the significant GOs based on Bonferroni adjustment at 0.05 for 16 

common genes that were candidate for signature of selection in four Iranian horse breeds 

including Caspian, Turkmen, Kurdish and Asil 

 GOشناسه 

(GO term) 

 GOتوضی  شناسه 

(GO term definition) 

P تصحی  شده 

(Adjusted P) 

 GO1نوع 

(GO type) 

GO:0023052   جگ  ج ل  signaling) 0.029 BP 

GO:0007528 
 neuromuscular junction  یعضلان یاتص   عصب نم  

development) 
0.029 BP 

GO:0007157 

چسبجاه  ل    یه م ل    قیا  طر ل  ل   هتروف- ل   یچسبجاگ

 heterophilic cell-cell adhesion via plasma  پلا م  یغش 

membrane cell adhesion molecules) 

0.029 BP 

GO:0061844 

 ی روب ضا م ا ب  وا    پنت ی روب ه م  ا  ضا م یمجیپ  خ ا

 antimicrobial humoral immune response mediated by 

antimicrobial peptide) 

0.029 BP 

GO:0050829 
-defense response to Gram  یگرم مجو یب  ب کتر یپ  خ دف ع

negative bacterium) 
0.035 BP 

GO:0007218 یا ن  وپنت جگ  ج ل   ر مس  neuropeptide signaling pathway) 0.047 BP 

GO:0045202   ج پس  synapse) 0.025 CC 

GO:0031594 یعضلان یاتص   عصب  neuromuscular junction) 0.041 CC 

GO:0005912 اه اتص   چسب  adherens junction) 0.048 CC 

GO:0014069 یج پس پس   یچ  ل  postsynaptic density) 0.049 CC 

GO:0005911    اتص    ل   ب   ل cell-cell junction) 0.049 CC 

1 BP فرآیجا ب  ل وی ی؛  CCخت    ل لی     

 بحث

ب شا. شج  ی ما   میه  ی ی ا  م ض ع ت چ لش بران  ه د   یستد و  و ب ن گ ن دانستن مبج ی ونت  ی تج ژ فج ت نی 

   ی ب ده ک  ب  دل ل هها ا      ترین مج بع تج ژ  یستی برای فرآیجا اهلیانتخ ب مصج عی د  کج   انتخ ب طب عی ی ی ا  مهم

ه ی ایرانی تحت جمع ت ا ب (.Andersson & Georges 2004انا  تلاش برای اصلاح انتخ بی ح  ان ت اهلی ای  د شاه

فرآیجا انتخ ب برای اهااف اصلاحی مختلف ب  مجش ء جغراف  یی متو وت و تج ژ اجهاء مح  ی م نجا دم ،  ط بت و ا تو ژ ب ده ا ت. 
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ه ی ایرانی متعلق ب  چه   نژاد اصلی ، یک م م ع  نسبت  به گی ا  ا بSNP پ کرد ون ت د  این م  لع  ب  ا تو ده ا  ت ج ل وی 

 ک  ن ن، ترکمن، کرد و اص ل( برای بر  ی تج ژ ونت  ی،   خت   جمع تی و ن احی تحت انتخ ب ب  ا تو ده ا  ترک ب اطلاع ت دو 

ب  مجظ   بر  ی دق ق افتراق ونت  ی، یک  ( م  لع  گردیا.GGP Equine 70Kو  Equine SNP670kن ژ آ ای  متو وت  

. (Petersen et al. 2013  ه ی  رت  ر دن   ان  م شانژاد ا ب برای بر  ی ا تب ط ونت  ی ا ب 36المللی د  م  لع  د    ژ ب ن

جغراف  یی ب ن نژاده ی ا ب مش هاه گردیا. نت یج مش ب  برای دی ر نژاده  م نجا  د  این م  لع  یک افتراق ونت  ی واضژ ب  مجش ء

 .Karimi et al  و گ و (Colli et al. 2018 ، به (Eydivandi et al. 2021a; Eydivandi et al. 2021b  گ  وجا

ت انا م جب این پر ش ش د ک  آی  این ع مل ژ ونت  ی ب  مجش ء جغراف  یی د  مق  س جه نی میمش هاه تج  مش هاه شا. (2016

تر  م نجا تج ژ مش هاه شاه د  د و  یک کش  ( ب عث ای  د تج ژ ونت  ی ش د؟ د  پ  خ ب  این ه ی ک چکت انا د  مق  سمی

ه ی ایرا  ب  مجش ء جغراف  یی متو وت م جب ای  د ال  ی تورق نژادی   ا ، نت یج این م  لع  نش   داد ک  فرآیجا انتخ ب د  ا ب

تر ب ده، ام  ب  دو نژاد کرد و اص ل تو وت ی شاه ا ت. نژاده ی ترکمن و ک  ن ن ا  نظر ونت  ی ب  هم نهیکمرتبط ب  ف صل  جغراف  ی

و اختلاط جمع تی، دو نژاد شم لی  ک  ن ن و ترکمن(  PCA ،NJتری داشتجا. د  ت ی ا این م لب، نت یج    آن ل ه ق بل مش هاه

رب  اص ل و کرد( نش   دادنا. این نت یج ب  نت یج با ت آم ده ا  م  لع ت قبلی ک  قرابت ب شتری نسبت ب  دو نژاد جج ب غرب و غ

د  مق بل، (. Sadeghi et al. 2019; Salek Ardestani et al. 2022  خ انی دا ده ی ایرا  ص  ت گرفت  همبر  وی ا ب

ه  ب  این مع   ، نت یج ق بل قب لی  ا نش   ناادنا. برای مث   د  م  لع  ه ی مبتجی بر صو ت ظ هری و جاا   ی ا بی  وشم  لع 

ی نش   دادنا ک  ب  مجش ء صوت ظ هری، نژاد کرد و ترکمن قرابت ب شتر 23نژاد کرد، ک  ن ن و ترکمن بر ا  س  3ان  م شاه د  

م  بقت نااشتن نت یج با ت آماه بر پ ی  صو ت ظ هری  (.Hosseini et al. 2016  دهاه  همخ انی نش   نمیجغراف  یی آ 

ده ب شا، همچج ن وج د عام ا تب ط ش ل ظ هری ب  مجش  ه ی کم ب  صو ت م  د م  لع  ب انا ب  دل ل ا تب ط تعااد ج ی  هت می

 ده ا  اطلاع ت دهجا ک  ا تواین م  لع  و   یر م  لع ت مش ب  نش   می ت انا دل لی دی ر برای گرفتن این نت یج ب شا.جغراف  ی می

م  لع ت  ه ی یک گ ن  خ اها ب د.تری برای د د بهتر تج ژ و ت ث ر ع امل مح  ی بر   خت   ونت  ی جمع تمجبع مج  ب ون می

ت انا برای شج   یی ن احی ون م ک  ب  صو ت قبلی نش   دادنا ک  دانستن ن احی تحت انتخ ب د  نژاده ی مختلف یک گ ن  دامی می

 Gurgul et al. 2019; Ghoreishifar et  مهم اقتص دی و همچج ن    گ  ی ب  شرایط مح  ی همبست ی دا نا، مو ا ب شا

al. 2020 .)گ رنا، صو ت هردو د ت  صو ت مرتبط ب     گ  ی و اقتص د  عمل رد( ک  د  بس   ی ا  م  لع ت م  د بر  ی قرا  می

ای مم ن ا ت ب  ص  ت همهم   د  چجاین ب شجا. انتخ ب برای چج ن صو ت پ چ اهی دی و  میکمی هستجا ک  تحت ت ث ر تعااد  

. ب  این وج د، (Kemper et al. 2014  ه ی ضع وی د    ژ ون م گرددج ی  ه ص  ت گرفت  ب شا ک  م جب ای  د    ج  

ای  ا ا  خ د ه  ک  دا ای اثرات نسبت  به گی هستجا مم ن ا ت ال  ه ی ق بل مش هاهی  مصج عی برای برخی آلل انتخ ب طب عی و

    وش مهم تک  p-valuesه ی ایرا ، ا  ترک ب مق دیر ب  ی ب ذا نا. برای ی فتن این ال  ه ی ق بل مش هاه د  جمع ت ا ب

ه ی تحت انتخ ب ب  ت انا ب عث شج   یی ن احی و و ه  میبرای ترک ب    ج   DCMSجمع تی ا تو ده گردیا. ا تو ده ا   وش 
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د  چه   جمع ت ا ب ایرا ، تعااد  ی دی و  د  هر جمع ت ب   DCMSدقت و قا ت آم  ی ب لاتری ش د. ب  ب    گ ری  وش 

ت انا د  هر نژاد متو وت ب ده ک  این تو وت میه ی پ شجه دی عج ا  ن احی تحت انتخ ب طب عی و ی  مصج عی پ شجه د گردیا. ج ی  ه

ه ی مصج عی ب  د ت بشر ب ده ب شا. تو  ک این دو ب  دل ل تو وت د  گذشت  ت  ملی آنه  ب  دل ل شرایط مح  ی و ی  انتخ ب

ه   ا تو  ک نم د. برای مث   د  نژاد کرد، و  ت ا  ت حاودی آ ه  میع مل انتخ بی د  نت یج ک   دش ا  ب ده ام  ب  بر  ی نقش و 

DPF3  ه ی بانی داشت ب  عج ا  و  تحت ت ث ر اتجخ ب شج   یی گردیا. این و  نقشی بس    مهمی د  نم  صح ژ قلب و م ه چ 

 Lange et al. 2008 ) العب  (  ی مجش ء ا ب کرد  ا ت   کرد ت   ب  ا تو ع ت بلجا و صعبک  ب  د  نظر گرفتن شرایط مح

ت ا  د  اصلاح   ا ا  تج ژ م ج د د  این و  میب  نظر می ت ا  ب  وج د انتخ ب طب عی د  این و  طی فرآیجا ت  ملی پی برد.می

همچج ن وج د  ط  خت مح  ی دا نا د ت ی فت.ه یی ک  ت ان یی ب لایی د  تحمل شرایتو ده نم د و ا  این طریق ب  ا بنژاد ا 

ت انا مث لی ا  ت ث رات انس   د  می( An et al. 2019 د  نژاد اص ل و نقش آ  د  اناا ه با   SNTG1فش   انتخ ب بر  وی و  

ه ی با  به گ تر م  د ا تو ده ه یی ب  اناا ه  عج ا  ک نایاا برای انتخ ب ا بت انا ببج براین این و  می تغ  ر   خت   ونت  ی ب شا.

ه  ه ی ا ب م  د م  لع  ب  ت ج  ب  مجش  جغراف  یی آ ه ی مشترد ب ن جمع ته  و و SNPن ت  ق بل ذکر دی ر تعااد  قرا  گ رد.

( و این تعااد برای n = 79ن دو نژاد کرد و اص ل ب ده  ه ی مشترد مش هاه شاه ب SNPب شا. برای مث   ب شترین تعااد می

ه ، وج د حااکثر اشتراک ت د  نژاده ی نهدیک ا  (. بر  ی تعااد اشتراک ت د    ژ و n = 44ک  ن ن و ترکمن کمتر ب ده ا ت  

ه ی ، ت ی ا این نت یج ن   مجا بر  یو (  ا نش   داد. ب  تم م این تو   ر 105و ؛ کرد و اص ل =  74نظر جغراف  یی  ک  ن ن/ترکمن = 

 ب شا. ب شتر د و  نژادی و وج د ا تب ط این تغ  رات ونت  ی بر صو ت مرتبط ب     گ  ی و ی  عمل ردی می

ص ت  شت  د  خ صو ت مهم و ی  اطلاع ت عمل ردی و  QTLsا تو ده ا  نت یج م  لع ت گذ ه  ب  ا تو ده ا  آن ل ه مرتبط ب  

ش ن می GO   ی غجی ش لت انا د  د د بهترنت یج م  لع ت ن دهی ب    خت   ه ی انتخ ب و ی فتن ن روه ی انتخ ب ک  ب عث 

 QTLsه  ب  ه ی پ شجه دی تحت انتخ ب و ا تب ط آ انا کمک نم یا. برای این مجظ  ، ا تب ط ب ن ج ی  هه ی ایرا  شاهون م ا ب

دا  د  هر نژاد ی فت گردیا. ب  این معجی GOد  این م  لع  تعااد محاودی   گرفت  شا. م  د بر  ی قرا  GOsشج   یی شاه و ی  

شترد   GOوج د یک  ش هاه گردیا. د  م  لع GO:0008392م ب  عج ا  ی ی  GOی جایا، ا  این ( ب ن ک  ن ن و ترکمن م

شاه ا ت س ره ی مهم مرتبط ب  پ  خ ایمجی ی د  شترد  16ه  برای تعااد    ی و م  لع  غجی(. Qi et al. 2019  ا  م و  م

دا ، دو ه ی معجیGOه  مشجججخص نم د. ا  ب ن این دا   ا برای آ معجی GO 11انتخ ب د  هر چه   نژاد تحت م  لع ،  ک نایاا

(. م  لع  د   جج ژ GO:0050829و  GO:0061844تری ب دنا  ه  مرب ط ب  مسجج ره ی ب  ل وی ی مق ومت ب  ب کم  د ا  آ 

QTLs  ن ژ  11نت یج ق بل ت ملی  ا ا ئ  نم د. برای مث   تعاادQTL ه ی م  د م  لع  مشجج هاه گردیا. مشججترد د  تم م جمع ت

صو ت مرتبط ب     گ  ی  م نجا   ژ ایم ج گل ب ل ن د  د ت  QTLsاین  ست ی ا  طریق نقصEه ی  ش ی ه ی ونت  ی  م نجا (، 
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سااد م ر   اه ه ا (، و ی   فت  ی و ظ هری 47ا ت  کجا و و ی  نقص ا تخ انی  46یا وده یاس  تمن   ک، 45ا ب ا    ک ئ، 44ییان

د   احتم لا ب  عج ا  اهااف انتخ بی ک نایااه ی  م نجا ا تو ژ جاوگ ه و ی  نح ه  اه  فتن(، قرا  گرفتجا. این نت یج نشججج   داد ک  و 

 انا.ه ی ایرانی طی    گ  ی ب  شرایط مح  ی و ی  انتخ ب ب  وا    انس   قرا  داشت جمع ت ا ب

ش : گیرینتیجه صلی ا ب ایرا   مل ک  ن ن، ترکمن، د  این م  لع  ا  چجاین  وش برای بر  ی تج ژ ونت  ی چه   نژاد ا

ص ل ا تو د شج   ی یم ها یطبق  بجاه گردیا. د  م م ژ، یک کرد و ا ص  ت ونت  ی ب ن نژاده ی تحت م  لع   ی گردیا ک  ب  

ش ء جغراف  یی آ  صی ب  ن ر مج شخ صلاحی برای این وش ت انا برای ی فتن  اه حل ونت  ی بهب د ه  ب د. این اطلاع ت میم ه ی ا

شا. شاه ک  تحت ت ثر انتخ ب قرا  گرفت  ب دنا میو  نژاده  مو ا ب  شج   یی  صلاح ا برای م ا دت انجا به ی  ه ی ب  ی م نجا ا

ب  ترک ب     وش مختلف  ا.مق ومت ب شتر ب  شرایط  خت مح  ی و ی  ت ل ا ا ب ه یی ب  قاه یی بلجاتر م  د ا تو ده قرا  گ رن

ش ن  صج عی تخ ب طب عی ی  ک  تحت ت ث ر ان ک نایااه ی ، تعااد  ی دی ج ی  هDCMSه ی انتخ ب د  ق لب مق دیر شج   یی ن م

ی د تحت فشججج   انتخ بی  ک  ب  احتم    ک نایااه ی مختلف د  ا تب ط ب دنا. ی فتن و  QTLsو  GOsب دنا معرفی گردیا ک  ب  

 ت کمی و فراوانی آللی ت انا د  د د بهتر فرآیجاه ی ت  مل ونت  ی نژاده ی ا ججب ک  ب عث تغ  رات د  صججوهسججتجا، احتم لا می

همچج ن  یرا  کمک نم یا.اه ی ت انا د  د د بهتر فرآیجا انتخ ب طب عی و مصج عی د  ا باین تحق ق می شاه، مو ا ب شا. نت یج

عمل ردی مجحصر ب   وه ی ک نایاا تحت انتخ ب ب ن نژاده ی مختلف ایرا  ک  هر کاام دا ای خص ص  ت ظ هری ب  شج   یی و 

  مق ومت ب  شرایط مح  ی ااف اصلاحی مختلف م نجا افهایش اناا ه با  و یه ی ک نایاا برای اهت ا  ا  این و فردی هستجا، می

  خت ا تو ده نم د.

ش  ه  یا  مع ونت محترم پژوهش :سپاسگزاری ضر  ید  اجرا یم ل یتب  خ طر حم  کرد ت  دان  ین   ها  پژوهش ح 

 یا  آق  دانجای د لا م مخن   ناگ   بر  .ش دیم ی ن   ها   یو علم ی  خت   یا   داو ا  محترم ب  خ طر ا ائ  نظره  .ش دیم

 .ایجنم  یا  شمجا  ن   ها  یب  خ طر م  لع  متن مق ل  ح ضر و ا ائ  نظره  محم د ام ری  ودب  دکتر 

 

 منابع
ب  ا تو ده ا   یجی ا یرکبه ک ت د  چه   جمع ی  (. م  لع  تج ژ ونت1389محما ض    یمحماآب د ن،  اده ام یب ق ا، ن ه یعس ر
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