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Abstract 

Objective 

The number of lambs per lambing is one of the key reproductive traits in sheep, and the 

polymorphisms located in the whole genome can partially explain the architecture and phenotypic 

variance of this trait with low heritability. In this regard, the locations of ROHs that are subject 

to positive selection or give rise to favorable alleles in the population tend to become fixed in the 

genome and form ROH islands over long periods of time. Furthermore, selection not only 

increases the frequency of new, beneficial mutations, but also preserves some signals throughout 

the genome. Because these regions are often economically important traits, identifying and 

tracking these regions is the most important issue in animal genetics. 

Materials and methods 

To identify selection and ROH island signatures, 81 native Zandi sheep, including productive 

ewes (42 animals) and others with only singleton records (39 animals), were genotyped using the 

Illumina Ovine SNP50 medium-density array. The unbiased statistical theta method in the R 

software was used to identify selection signatures. Candidate genes were identified in Ensemble 

109 using BioMart software based on SNPs that were in the upper 0.1% range of theta. LD was 

calculated between all pairs with r2 by PLINK software. In addition, the Rs DetectRUNS package 

was useful to determine the proportions of the homozygous genome and considered one percent 

of the highest frequency SNPs in ROH to be ROH islands. 
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Results 

Based on the results of the obtained theta values, the genomic regions on chromosomes 1 (3 

regions), 2 (2 regions), 5, 6 (2 regions), 8 (2 regions), 10 and 25 were identified.  In this study, 

the extent of LD in this study was 40 kb with r2=0.2. A total of 17 ROH islands ranging in length 

from 270.46 Kb to 8.25 MB associated with the trait under study and covering less than 1% of 

the sheep genome were identified. The ROH islands were not evenly distributed across the 

genome. The highest number of ROH islands was observed on chromosome 1, the lowest on 

chromosome 24. The candidate genes PER2, KCNH7, CLCN3, UTG8 and EPHA5 conserved 

these regions. Further investigation using bioinformatic tools revealed that these genome regions 

overlapped with genes associated with ovarian granulosa cell development, ovulation rate, lipid 

transport in Sertoli cells, and early fetal growth. 

Conclusions 

The results of this study showed that the multi-year selection processes of different sheep breeds 

based on economic traits led to the formation of many ROH islands in the sheep genome. 

Therefore, scanning these regions at the genome level could be an alternative strategy to identify 

genes and associated loci with economic traits. However, further association and function studies 

are needed to substantiate the importance of these genes. 
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  چکیده

مستقر در کل ژنوم  یهایکه چندشکل باشدمی گوسفند در تولیدمثلی کلیدی صفات جمله از زایش یک در نتاج تعداد صفتهدف: 

در  هموزیگوت قطعات راستا، این در. کند تبیین حدودی تارا  یینپا یریصفت با وراثت پذ ینا یپیفنوت یانسو وار یتواند معماریم

 طی در و دارند ژنوم در شدن تثبیت به تمایل اند،مطلوب هایجهش حاوی یامستمر تحت انتخاب هستند  بطور کهکل ژنوم گوسفند 

 جا به باعث ید،جد هایجهش فراوانی افزایش جهت در انتخاب بطورئیکه. دهندیم یلرا تشک ROH ،تحت عنوان جزایر هاسال

 ییدر نتیجه شناسا کنند،مناطق غالباً صفات مهم اقتصادی را کنترل می ینا آنجاییکه، از. شودمی ژنوم سطح در هایینشانه گذاشتن

 . باشدمی دامی یکدر مباحث ژنت یمناطق از موضوعات اساس ینا

رأس گوسفند  81، در مجموع تعداد ROH جزایر ژنومی های انتخاب و شناساییمنظور، برای شناسایی نشانهبدین :هاروش و مواد

گوسفندی تعیین ژنوتیپ  50Kهای رأس( مبتنی بر آرایه 39های تک قلوزا )رأس(، میش 42های دوقلوزا )بومی زندی شامل میش

های کاندیدا با استفاده از استفاده شد. متعاقباً، ژن  Rافزارتتا بوسیله نرم ناِاُریب آماره های انتخاب ازشدند. جهت، شناسایی نشانه

SNPدرصد بالای ارزش تتا، واقع شده بودند با استفاده از برنامه  1/0ی هایی که در بازهBioMart  در محیطEnsemble 

109Genome Browser  2با استفاده از آماره  نشانگرها جفت تمام شناسایی شدند. عدم تعادل پیوستگی بینr شد گیریاندازه .
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با بالاترین  SNPدرصد از نشانگرهای  1محاسبه شد.  detectRUNSژنومی  با برنامه نرم افزاری  هموزیگوت همچنین قطعات

 در نظر گرفته شد.  ROHفراوانی در قطعات هموزیگوت ژنومی بعنوان جزایر 

 ناحیه(، دو) 2 ،(ناحیه سه) 1 های شمارهکروموزوم با استفاده از آماره تتا مناطق ژنومی که تفرق جمعیتی بالایی داشتند، روی نتایج:

 2/0 با برابر کیلوباز 40 در پیوستگی تعادل عدم مفید گستره مطالعه این در شناسایی شدند. 25 و 10 ،(ناحیه دو) 8 ،(ناحیه دو) 6 ،5

=2r  جزیره  16در پژوهش حاضر، تعداد  .شد برآوردROH  بازی مرتبط با صفت شناسایی مگا  25/8کیلوبازی تا  46/270با طول

های کروموزوم روی به ترتیب بر ROH جزایر تعدادو کمترین  در ژنوم یکنواخت نبود، بطورئیکه، بیشترین ROHشد. توزیع جزایر 

های های گزارش شده در این مناطق نشان داد که در داخل یا مجاورت این نواحی، ژنبررسی ژن شد. مشاهده 24 و 1 هایشماره

PER2، KCNH7، CLCN3، UTG8 و EPHA5 دای های کاندیقرار داشتند. بررسی بیوانفورماتیکی این مناطق نشان داد، ژن

 ابتدایی های استروئیدی و رشداندازی، انتقال لیپید به سلول، نرخ تخمکگرانولوزا هایسلول توسعه و موجود در این مناطق با رشد

 مرتبط هستند.  جنین

 های متوالی، منجرنتایج پژوهش حاضر به روشنی نشان داد که فرآیند انتخاب برای صفات مهم اقتصادی در طی سال گیری:نتیجه

در ژنوم گوسفندان شده است که پویش ژنومی این جزایر در سطح  ROHگیری قطعات هموزیگوت ژنومی به نام جزایر به شکل

 شناسایی جهت حال، تواند بعنوان راهبرد جایگزین برای شناسایی مناطق ژنومی مرتبط با صفات مهم اقتصادی باشد. بهرژنوم می

 .شود انجام بیشتری عملکردی و پیوستگی ژنتیکی لعاتمطا است لازم هاQTL و هاژن این دقیق

 ، سیگنال انتخاب، گوسفند بومیROH آماره تتا، جزایر ها:کلید واژه

 پژوهشی.: نوع مقاله

 یرجزا ییانتخاب، شناسا هاینشانه یابیرد (1402) امیر حسین آبادی فراهانیخلت، حسین مرادی شهربابک، حسین محمّدی استناد:

مجله بیوتکنولوژی . ینژاد زند یدر گوسفندان بوم یشزا یکبا تعداد نتاج متعلق به  یدای مرتبطکاند هایهمخون و ژن یژنوم
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 مقدمه
ای از ژنوم صورت گیرد، این در تئوری علم اصلاح نژاد، هنگامیکه انتخاب طبیعی یا مصنوعی برای صفتی خاص به نفع ناحیه

های مجاور کاهش یافته یا ناپدید شده باشند. به عبارت دیگر انتخاب امکان وجود دارد که، در طول زمان فراوانی سایر چندشکلی
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شوند. در نتیجه، یک ها شده که موجب ایجاد الگوهای تنوع قابل شناسایی در سطح ژنوم میباعث تغییر در فراوانی آللی بین جمعیت

ترین هاپلوتیپ موجود در جمعیت تیپ یا مهمتواند، تنها هاپلوهاپلوتیپ خاص تشکیل شده که ممکن است حاوی چندین ژن باشد، می

 (.Akey et al. 2002شود )باشد که به آن نشانه انتخاب یا رانش ناشی از انتخاب گفته می

های اهلی به دلیل اینکه افزون بر شناسایی مناطق ژنومی تحت انتخاب یکی از اهداف اساسی ژنتیک مولکولی است. حیوان

های انتخاب در سطح تری برای شناسایی نشانههای مناسباند، نمونهی مصنوعی شدیدی قرار گرفتههاانتخاب طبیعی، هدف انتخاب

(. بطور کلی، مناطقی از ژنوم که تحت انتخاب Lin et al. 2022آیند )های کاندیدای عملکردی به شمار میژنوم و شناسایی ژن

دهد. این مناطق این صورت، انتخاب آنها را تحت تأثیر قرار نمیهستند باید اهمیت شایستگی و عملکردی داشته باشند، در غیر 

 .باشندمی زیادی اهمیت دارای و بوده های عمده اثر و صفات مهم اقتصادی همراهژنومی عمدتاً، با ژن

 از باشد. یکی( میSTF) های انتخاب، آماره تمایز جمعیتی یا شاخص تثبیتهای آماری شناسایی نشانهترین آزمونیکی از مهم

( تصحیح شده است. Theta, θتتا ) روش از استفاده با که شودنمی گرفته نظر در گیری نمونه خطای که است این روش این معایب

های انتخاب مرتبط با سن بلوغ و تعداد نتاج متولد شده متعلق به یک زایش، گوسفندان چینی در پژوهشی با هدف شناسایی نشانه

های انجام شده بود. نتایج این تحقیق نشان داد، نواحی ژنومی روی کروموزوم STF آماره از استفاده با le BlackCeو  Hetianنژاد 

، ADCY1های کاندیدای های انتخاب هستند. این مناطق ژنومی شامل، ژندارای نشانه 13و  10، 8، 7، 5، 3، 1های شماره

POU1F1 ،BMPR2 ،LHCGR ،DNMT3B ،GHR ،LIF ،PAK1  وGNAQ  بودند که نقش کلیدی در سیستم تولیدمثلی

(. همچنین، مطالعه پویش ژنومی با هدف شناسایی مناطق ژنومی مرتبط با چندقلوزایی Zhang et al. 2022گذاری دارند ) و تخمک

های ومی روی کروموزومانجام شده بود. نتایج این تحقیق مناطق ژن Katahdinدر گوسفندان مکزیکی نژاد  STFبا استفاده از آماره 

و  CNOT11 ،ATGT ،ANK2 ،CAMK2D ،STK32Bهای کاندیدای شناسایی کردند که حاوی ژن 25و  9، 6، 5، 3شماره 

UGT8 ( مرتبط با چندقلوزایی بودندSánchez-Ramos et al. 2023.) 

استفاده برای ارزیابی های نوین مورد یکی از روش Run of Homozygosity( ROH) ژنومی هموزیگوت شاخص قطعات

ها قطعاتی در ژنوم که از اجداد مشترک به ارث ROHهای پُر بُرونداد در سراسر ژنوم در یک جمعیت است.  همخونی براساس داده

 Gomez-Rayaشوند )هایی همچون حادثه نوترکیبی شکسته میرسیده و در طول زمان با دور شدن از جد مشترک در اثر واقعه

et al. 2015) شاخص . ROHشوند که با ها بیشتر دیده میاند و در برخی از مکانها بطور یکنواخت، در سطح ژنوم توزیع نشده

اند که منجر به شود. این مناطق، در طول زمان تحت اثر انتخاب مداوم شکل گرفتهگفته می ROHیا نقاط داغ  ROHآنها جزایر 

 (.Addo et al. 2021شوند )ها در جمعیت در اثر فرآیند، انتقال همراه میتثبیت برخی از آلل

ه است. این مطالعات، برای تعیین همخونی ژنومی استفاده شد ROHای از شاخص امروزه، در حیوانات اهلی به طور گسترده

شناسایی شده ارتباط نزدیکی وجود دارد  ROHباشند و شاخص کند بین مناطق ژنومی که در معرض انتخاب مداوم میتأکید می

(Eydivandi et al. 2021 در حقیقت در مناطق معرض انتخاب، تنوع ژنتیکی کاهش یافته و به مرور ، جزایر همخونی تشکیل .)
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دهد که این مناطق بطور یکنواخت در وسیتی بالاتری در مقایسه با سایر مناطق ژنوم دارند. مطالعات نشان میشود که هموزایگمی

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

و ارتباط آن با  ROHاسایی جزایر های اخیر، برآورد ضریب همخونی ژنومی براساس قطعات هموزیگوت ژنومی و شندر سال

در نژادهای  ROHبا بررسی، ضریب همخونی ژنومی و شناسایی جزایر  صفات اقتصادی در نژادهای مختلف گوسفند انجام شده است.

، Altay ،Han ،Hulun Buir sheepدر نژادهای  ROHمختلف گوسفند چینی، میزان ضریب همخونی ژنومی براساس شاخص 

grassland و Tibetan  گزارش شده است. همچنین، جزایر  0206/0و  0187/0، 0148/0، 0808/0، 0184/0به ترتیبROH 

های موجود در این مناطق قرار داشتند که بررسی بیولوژیکی ژن 13و  12، 2های های شمارهمشترک در بین پنج نژاد روی کروموزوم

ای با هدف برآورد ضریب اخیراً، مطالعه (.Liu et al. 2021ثل مرتبط بودند )با ذخیره چربی، آداپتاسیون، رشد، اندازه بدن و تولیدم

جمهوری چک انجام شده است. این  Sumavaو  Wallachianروی نژادهای گوسفند  ROHهمخونی ژنومی و شناسایی جزایر 

بود و  Sumava و Wallachianبه ترتیب در نژادهای  053/0و  053/0محققین، گزارش کردند میزان ضریب همخونی برابر با  

 طرفی، از (.Machová et al. 2023قرار داشتند ) 17و  16، 14، 6،  2، 1های شماره روی کروموزوم ROHبیشترین تعداد جزایر 

 Amiri) شودمی تأمین گوسفند ویژه به کوچک نشخوارکنندگان بومی نژادهای توسط جمعیت از بزرگی بخش معاش امرار

Roudbar et al. 2017 .)،و کیفی و کمی بهبود طریق از حیوانات این تولید بهبود برای کنندمی سعی دامداران و پژوهشگران لذا 

(. Mohammadifar and Mohammadabadi 2011; Amiri Roudbar et al. 2018) بردارند گام ژنتیکی رشد بهبود

 شودمی حاصل مثل تولید و تولید بهبود طریق از معمولاً گوسفند هایگله در عملکرد بهبود که دهدمی نشان هابررسی نتایج

(Arabpour et al., 2021 .)میلیون 50 از بیش مجموع در که دارد وجود ایران در گوسفند اکوتیپ و نژاد هفت و بیست حدود 

 گرم، شرایط با کاملاً گوسفند(. Mohammadabadi 2016; Mohamadipoor Saadatabadi et al. 2021) دارند رأس

 ;Mahmoodi et al. 2018) دارد سازگاری است، ناپایدار و ضعیف مرتعی و گیاهی پوشش دارای که ایران نامساعد و خشک

Masoudzadeh et al. 2020 .)عشایر زندگی نیازهای بیشترین و شود می داده پرورش پشم و گوشت تولید برای بیشتر دام این 

 گوسفند این پرورش به توجه بنابراین(. Bahrampour et al. 2008; Shahsavari et al. 2022) کند می تامین را دامداران و

 در(. Shahsavari et al. 2021) داشت خواهد نژاد این نیازهای بر مثبتی اثرات آن ژنتیکی و فنوتیپی صفات بهبود و توسعه برای

(. Safaei et al. 2022) است ضروری هایحوزه از یکی مهم تولیدی صفات بر موثر هایژن شناسایی اهلی هایگونه هایپژوهش

 حفظ و گوسفند این پرورش توسعه درمهمی  نقش ژنتیکی غیر و ژنتیکی اصلاح طریق از نژاد این نیازهای رسانی روز به بنابراین،

 هایژن شناسایی داخلی، هایگونه تحقیقات در(. Mohammadi et al. 2020; Mohammadabadi et al. 2017) دارد آن

هدف پژوهش حاضر، لذا،  (.Jafari Ahmadabadi et al. 2023) است ضروری هایزمینه از یکی تولیدی مهم صفات بر موثر

از اطلاعات  استفاده بادر سطح ژنوم گوسفندان نژاد بومی زندی  ROHانتخاب و شناسایی توزیع جزایر  هاینشانه ژنومی کاوش
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که بطور  ROHهای قرار گرفته در جزایر بود. همچنین، شناسایی مناطق ژنومی و ژن سراسر ژنوم موجود در SNPهای نشانگر

 پژوهش حاضر بود.دیگر دهد، از اهداف بالقوه اثر این مناطق  نوکلئوتیدی هموزیگوت را بر صفات اقتصادی نشان می

 

 هامواد و روش

ی حاضر در دو گله مرکز اصلاح نژاد خجیر واقع در تهران وابسته به سازمان گوسفند ماده نژاد زند 200در مجموع از تعداد 

 K2- EDTAمیلی لیتر  5/0سی خون از سیاهرگ گردن )وداج( استحصال و همراه با سی 5-7جهاد کشاورزی استان تهران، مقدار 

یافته استخراج نمکی از خون کامل انجام با استفاده از روش بهینه  DNAنگهداری شد. استخراج  pH 8-5/7های خلاء با در لوله

 تعیین جهت ng/µl 50 تا آنها غلظت ها با استفاده از ژل الکتروفورز و نانودراپ،نمونه بالای کیفیت و کمیت از اطمینان از شد. پس

استفاده از آرایه( در کشور آمریکا با http://genomics.neogen.com)  Neogenها در کمپانیژنوتیپ نمونه .شد رقیق ژنوتیپ

های اخذ شده پس از بررسی همگنی ساختار تعیین ژنوتیپ شدند. از میان نمونه Illumina OvineSNP50K BeadChip های 

 رأس حیوان انتخاب شدند 81( در نهایت، تعداد Kim et al. 2015) DAPCو   PCAهایژنتیکی جمعیت با استفاده از آزمون

(Kouroshnia et al. 2019ت .) رأس، براساس صفت تعداد بره متولد شده به ازای هر زایش بیشتر از یک )دارای حداقل  42عداد

رأس براساس صفت تعداد بره متولد شده در هر زایش برابر با یک )دارای رکورد تک قلوزایی(  39یک رکورد دوقلوزایی( و تعداد 

 انتخاب شدند.

درصد بود، شناسایی و  95هایی که فراوانی تعیین ژنوتیپ در آنها کمتر از ونههای ژنومی، در ابتدا، نمبرای فیلتراسیون داده

درصد بود حذف شدند. سپس، نشانگرهایی که نرخ تعیین  1حذف شدند. در مرحله بعد نشانگرهایی که فراونی آلل نادر در آنها کمتر از 

های باقیمانده آنهایی که در SNPشدند. در نهایت، برای  درصد بود شناسایی و حذف 95ها کمتر از و قرائت ژنوتیپ آنها در نمونه

 پویش آنالیز از بود نامعلوم آنها ژنتیکی واینبرگ قرار نداشتند، کنار گذاشته شدند و در انتها، نشانگرهایی که موقعیت-تعادل هاردی

 ;PLINK (v1.90مراحل مختلف فیلتراسیون با استفاده از نرم افزار  .شدند گذاشته کنار ژنومی کل

http://pngu.mgh.harvard.edu/purcell/plink( انجام شد )Purcell et al. 2007.)  با توجه به اینکه میزان عدم تعادل

تواند تأثیر گذار باشد، جهت حذف شناسایی شده می ROHپیوستگی بالا بین جفت نشانگرها بر صحت و قدرت تشخیص شاخص 

SNPهایی که در حالت عدم تعادل پیوستگی بالایی با یکدیگر قرار داشتند، از نرم افزارPLINK   استفاده شد. بدین منظور، در

)معیار عدم تعادل پیوستگی( بیش از  2rهای دارای SNPرو به جلو در هر مرحله،  SNP 5و با حرکت  SNP 50هایی شامل پنجره

رأس دام  81کیفیت، تعداد  کنترل از بعد .ها حذف شدند( با یکدیگر از مجموعه دادهindep-pairwise 50 5 0.5--)دستور  2/0

 .ماندند بعدی باقی آنالیزهای برای SNP 36070 و تعداد
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استفاده  STFبرای شناسایی نواحی تحت انتخاب از آزمون تمایز جمعیتی : های انتخابآنالیز آماری شناسایی نشانه

 θ( )Weir & Cockerham( و روش برآوردگر نااریب تتا ) 1965Wrightبه دو روش رایت ) STFشد. آزمون تمایز جمعیتی 

گیری است که این شود. یکی از مشکلات اصلی روش محاسبه همخونی رایت، عدم در نظر گرفتن خطای نمونه( محاسبه می1984

گیری شده و تعداد افراد داخل هر گروه های نمونهگروهمشکل توسط ویر و کوکرهام با ارائه روش تتا تصحیح شد که مستقل از شمار 

های مربوط به دو روش رایت و تتا در محیط ها بین صفر تا یک متغیر است. محاسبههای عددی بدست آمده از این روشاست. ارزش

R عددی هر های انتخاب در سطح ژنوم به جای در نظر گرفتن ارزش نویسی شد. جهت شناسایی بهتر سیگنالبرنامهSNP  از

کیلو جفت باز استفاده شد  500( با طول CW) Creeping Windowهای مجاور به روش SNPهای عددی گیری ارزشمیانگین

(Kim et al. 2015a تنها .)درصد مناطقی از ژنوم که در آن تمام نشانگرهای مجاور ارزش بالایی داشتند، بعنوان نشانه های  1/0

در مقابل   Win10های(. در این پژوهش، برای ترسیم گراف ارزشSaravanan et al. 2021شدند ) انتخاب شناسایی و تعیین

 ( استفاده گردید.0/2/4)نسخه  Rدر برنامه  ggplot2افزاری موقعیت ژنومی از بسته نرم

  Genes 109برخط باز اطراف آنها از پایگاه اطلاعاتیکیلو جفت 250های گزارش شده در این مناطق و برای بررسی، ژن

Ensembl  Database  بوسیلهBioMart  (www.ensembl.org/biomart استفاده گردید. برای تفسیر بهتر عملکرد )

 UniProtKB( و http://www.genecards.org) GeneCardsهای اطلاعاتی آنلاین های بدست آمده از پایگاهژن

(http://www.uniprot.org.استفاده شد ) 

)نسخه  Rدر نرم افزار  (6/9/0)نسخه  detectRUNSافزاری با استفاده از بسته نرم: میزان همخونی ژنومیتخمین 

0/2/4 )Run Of Homozygosity ( تعریف شدBiscarini et al. 2019 سپس، با استفاده از خروجی نرم افزار، برای هر فرد .)

( محاسبه 1( )رابطه 2015) et al.  Al-Mamunپیشنهادیمطابق روش  ROHبا استفاده از فرمول زیر در فواصل مشخص 

 .گردید

𝑙 =
log𝑒(

∝
𝑛𝑠. 𝑛𝑖

)

log𝑒(1 − ℎ𝑒𝑡)
 رابطه 1)                                                 

l  برابر با حداقل تعداد ،SNP ها درROH ،ns  تعدادSNP ،های ژنوتیپ شده برای هر فردni  ،تعداد افرادhet  میانگین

باشد. در نهایت، با استفاده از فرمول زیر ( می05/0در این مطالعه  α) ROHدرصد اشتباه مثبت  αها، SNPهتروزیگوسیتی تمام 

  .( برآورد شد2)رابطه  FROHضریب همخونی برای هر یک از نژادها بر اساس 

FROH = ∑
LROH

LAUTO
 رابطه 2)                                                   
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LROH هایمجموع طولROH   در ژنوم هر حیوان وLAUTO باشد. طول ها میطول کل پوشش کروموزومهای اوتوزوم

-در فواصل و گروه ROHمیانگین تعداد پوشش  .باشدباز میجفتمگا 2/2645های اوتوزوم در این مطالعه کل پوشش کروموزوم

  باز برای هر فرد محاسبه شد. مگا >15و  10-15، 5-10، 1-5 هایبندی

یا جزایر  ROHبا بیشترین فراوانی در ژنوم به عنوان نقاط داغ  ROHمناطق ژنومی مرتبط با : ROHشناسایی جزایر 

ROH منظور، جزایر شوند. بدیندر نظر گرفته میROH افزار با استفاده از نرمPLINK  ( با معیارهای زیر شناسایی 9/1)نسخه

 SNPباز و حداقل جفت کیلو 250و  70به ترتیب  SNP، حداقل و حداکثر فاصله بین ROH 20در  SNPتعداد شدند. حداقل 

یک مگا جفت باز در نظر گرفته شد. حداکثر  ROHکیلو جفت باز و حداقل طول هر  100به ازای هر  SNPیک  ROHموجود در 

های از فایل ROHمنظور شد. برای شناسایی جزایر  ROHایر یک هتروزایگوت در هر پنجره و دو ژنوتیپ گمشده در محاسبه جز

محاسبه و بر تعداد حیوانات مورد بررسی تقسیم شد.  ROHدر  SNPاستفاده شد، بطورئیکه، تعداد دفعات ظهور  PLINKخروجی 

ار گرفته بودند بر روی کروموزوم پشت سر هم قر MAPداشتند و براساس فایل  ROHکه بالاترین ظهور را در  SNPدرصد از  1

 (.Machová et al. 2023در نظر گرفته شد ) ROHبعنوان، جزایر 

در هر کروموزوم براساس جدیدترین نسخه اسمبلی رفرنس ژنوم گوسفند  ROHحدود هر کدام از جزایر 

(OAR_Rambouillet_V 1.0مشخص شد و اطلاعات استخراج شده در طول کروموزوم )افزاری ها، با بسته نرمqqman  برنامه

R (0/2/4 نسخه) های موجود در محدوده جزایر ترسیم شدند. جهت شناسایی ژنROH از پایگاه اطلاعاتی برخطGenes 109  

Ensembl  Database  بوسیلهBioMart  (www.ensembl.org/biomart ،مورد بررسی قرار گرفت. برای تفسیر بهتر )

 UniProtKB( و http://www.genecards.org) GeneCardsی اطلاعاتی آنلاین هاهای به دست آمده از پایگاهعملکرد ژن

(http://www.uniprot.org.استفاده شد ) 

 

 نتایج و بحث

( در پژوهش Akey et al. 2002دهد )های مجاور آن را هم تحت تأثیر قرار میانتخاب، علاوه بر جهش سودمند جایگاه

های گیری ارزش، میانگینSNPهای انتخاب در سطح ژنوم بجای در نظر گرفتن ارزش عددی هر حاضر، جهت شناسایی بهتر سیگنال

درصد مناطقی از ژنوم که در آن تمام نشانگرهای  1/0صورت گرفت و تنها  SNP 10با طول  CWهای مجاور به روش SNPعددی 

(. حد آستانه در نظر گرفته شده 1یین شدند )شکل های انتخاب شناسایی و تعمجاور دارای ارزش بالایی باشند، بعنوان، نشانه

 STFهایی از ژنوم که ارزش ( بر روی گوسفندان نژاد مختلف بود. بخش2015) Zhu et al.گیرانه بود و مشابه با مطالعه سخت

های طبیعی دنبال انتخابدهنده تمایز بین دو گروه جمعیتی در آن مناطق ژنومی در اثر انتخاب مثبت هستند که به بالایی دارند، نشان

 های مورد نظر به وجود آمده است.های مختلف برای جایگاهو مصنوعی در طی نسل
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، 5)دو منطقه(،  2)سه ناحیه(،  1های ناحیه ژنومی بر روی کروموزوم 12نتایج بدست آمده، در گوسفندان نژاد زندی نشان داد 

(. از روش 1باشند )شکل درصد می 1/0بالایی داشته و دارای ارزش تتای بالاتر  تفرق جمعیتی 25و  10)دو ناحیه(،  8)دو ناحیه(،  6

های انتخاب و آماره تتا تاکنون جهت شناسایی مناطق ژنومی مرتبط با صفات تولیدمثلی شامل تعداد بره متولد شده در هر زایش نشانه

های انتخاب با استفاده پویش ژنومی با هدف شناسایی نشانه و چندقلوزایی در نژادهای مختلف گوسفند استفاده شده است. در مطالعه

، PAK1 ،GNAQ ،LHCGRهای کاندیدای انجام شده بود، ژن Cele Blackو  Hetianاز آماره تتا در دو نژاد گوسفندان 

GHR ،LIF  وBMPR2 ( گزارش شده استZhang et al. 2022.) 

 

تتا در سطح ژنوم حیوانات با باروری بالا و پایین در گوسفندان نژاد زندی.  win10های توزیع ارزش .1شکل 

نشان داده شده است. خط  Yها بر روی محور های تتای آنو ارزش Xها بر روی محور SNPموقعیت ژنومی 

 ها استصدک کروموزوم 9/99ترسیم شده نشان دهنده 

Figure 1. Distribution of 10 windowed theta values for high (a) and low (b) fecundity in 

Zandi sheep breed: the SNP position on different chromosomes shown on the X-axis, and 

theta values are plotted on the Y-axis. The values above the line are in the 99.9 percentile of 

all Theta values 
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 ROHباز مشاهده شد. مناطق هموزیگوت طولانی و توزیع جفت مگا 300کمتر از  ROHات این مطالعه طول در بیشتر حیوان

ای طولانی نشانه ROH(. قطعات Curik et al. 2014نماید )ناشی از جفتگیری افراد خویشاوند به فهم تاریخچه جمعیت کمک می

تر نشان دهنده از بین رفتن تنوع ژنتیکی است. همچنین قطعات تاهکو ROHاز همخونی اخیر در یک جمعیت است در حالیکه قطعات 

ROHشوند. های تحت انتخاب در ژنوم یافت میهای طولانی به احتمال زیاد در مناطق با نوترکیبی پایین و مکان 

با بیشترین ظهور در قطعات نوکلئوتیدی هموزیگوت ژنومی، بعنوان  SNPدرصد از نشانگرهای  1های بیشتر، برای بررسی

 Purfield etای در مطالعات مختلف گونه گوسفند و گاو در نظر گرفته شده است )ی مشابهدر نظر گرفته شد. آستانه ROHجزایر 

al. 2017; Mastrangelo et al. 2018.) تخاب جزایر تری برای اندر این مطالعه، حد آستانه سختگیرانهROH  منظور شد. بطور

 1بازی مرتبط با صفت مورد بررسی شناسایی شد که کمتر از مگا 25/8کیلوبازی تا  46/270با طول  ROHجزیره  16کلی، تعداد 

ی هابر روی کروموزوم ROH(. بیشترین تعداد جزایر 2در ژنوم یکنواخت نبود )شکل  ROHدرصد از ژنوم گوسفند بود. توزیع جزایر 

 (. 2مشاهده شد )شکل  24 و کمترین آن روی کروموزوم شماره 1شماره 

 

 ترسیم های مختلف گوسفندان نژاد زندی. خطبر روی کروموزوم ROH. پلات منهتن توزیع جزایر 2شکل 

 داشتند ROH در کل را ظهور بالاترین هایی کهSNP از %1 دهنده نشان شده

Figure 2. Manhattan plot of the distribution ROH Island on different chromosomes in Zandi 

sheep breed. The values above the line are in the 1% threshold of SNPs incidence in the total 

number of ROH 
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با  ROHجزیره  12در سه نژاد گوسفند ایرانی قزل، مغانی و افشاری در مجموع  ROHای با هدف شناسایی جزایر در مطالعه

ژن در محدوده این جزایر قرار داشتند که بیشتر در ارتباط با صفات رشد و لاشه  17مگا جفت باز شناسایی شد که  5/2-5/3طول 

 23، 3های ین بود که روی کروموزوم(. از نکات قابل توجه در این پژوهش اNosrati & Mohammad Abadi 2022بودند )

اند که قرار گرفته 2و  1های شماره فراوان بر روی کروموزوم ROHفراوانی یافت نشدند. بیشتر جزایر  ROH هیچ جزیره 24و 

های موجود پس از شناسایی نواحی ژنومی تحت انتخاب، ژن ها باشد.تواند مرتبط با طول بلندتر آنها در مقایسه با سایر کروموزوممی

های کاندیدای (. نتایج تحقیق حاضر نشان داد ، ژن1ها بررسی شدند. )جدول در این مناطق شناسایی و عملکرد بیولوژیکی آن

GULP1  وANK2 مرتبط با صفت تعداد نتاج متولد شده در هر زایش هستند. ژن کاندیدای  حاصل از روش آماره تتاGULP1 

است. نشان داده شده است که این  گرفته قرار گوسفندی 2 کروموزوم  شماره روی باز جفت مگا 00/131 و 67/130 بین ناحیه در

دهی فاکتور (. همچنین، این ژن تنظیم کننده کلیدی سیگنالTenghe et al. 2016ژن با طول دوره لوتئال در گاو در ارتباط است )

های در سلول TGF-B هایرود و نقش مؤثری در تنظیم سیگنالیبه شمار م LRP1گری ( با میانجیTGF-Bرشد تغییر دهنده بتا )

بازی جفتمگا 3/12در ناحیه  6روی کروموزوم شماره  ANK2. همچنین، ژن (https://www.genecards.org)تخمدان دارد 

. در مطالعه (https://www.genecards.org)های گرانولوزای تخمدان دارد قرار داشته که نقش کلیدی در رشد و توسعه سلول

 Kulus etگزارش شده است ) ANK2کاندیدای  های کاندیدای مرتبط با چندقلوزایی، ژنپویش کل ژنومی با هدف شناسایی ژن

al. 2014 .) های کاندیدای های مرتبط با تعداد نتاج متولد شده در هر زایش، ژندر دسته ژنUTG8 و EPHA5 زوم بر روی کرومو

های کاندیدا با صفات تولیدمثلی گزارش دار این ژنقرار داشتند که قبلاً، ارتباط معنی ROHترین جزایر در محدوه فراوان 6شماره 

شود و های گرانولوزا بوده و تولید پروژسترون تخمدانی میمرتبط با محرک تقسیم میتوز سلول EPHA5شده است. ژن کاندیدای 

 (.https://www.genecards.org)گزینی بوده و در اپیتلیوم رحم چسبندگی آغازین را بر عهده دارد یک ژن درگیر در لانه

است  لازم جنین مانی زنده برای که داشته کلیدی تقش آراشیدونیک اسید سنتز در UTG8ژن  همچنین،

(https://www.genecards.org).  از نتایج قابل توجه در این پژوهش، شناسایی نواحی ژنومی مشترک حاصل از دو روش آماره

در ناحیه  1روی کروموزوم شماره  PER2(. ژن کاندیدای 1بودند )جدول  2و  1های شماره های روی کروموزوم ROHتتا و جزایر 

ی در حمایت از سوخت و ساز تخمک در حال رشد، ، نقش کلیدPER2بازی گونه گوسفند قرار دارد. ژن مگا جفت 89/2ژنومی 

مورد نیاز برای نگهداری و حفظ تخمک در حالت میوزی دارد  cGMPتخمک و  pHها برای تنظیم یون

(https://www.genecards.org در مطالعه پویش ژنومی با هدف شناسایی مناطق ژنومی مرتبط با دوقلوزایی در گوسفندان .)

 CLCN3و  KCNH7های کاندیدای ژن .(Liu et al. 2022گزارش شده است ) PER2ژن کاندیدای چینی،  Xinjiangنژاد 

به  CLCN3بازی گونه گوسفند قرار دارند. ژن مگا جفت 07/158و  04/120در نواحی ژنومی  2 به ترتیب، روی کروموزوم شماره

تواند موجب افزایش رهاسازی تخمک در دارد. از اینرو میای بین بافت چربی و بافت هدف عنوان یک فاکتور التهابی، نقش واسطه

https://www.genecards.org/
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داری بین ژن کاندیدای (. در مطالعات پویش ژنومی مختلفی ارتباط معنیhttps://www.genecards.orgاویداکت گردد )

CLCN3 نژاد با چندقلوزایی در بزهای  Jabal Akhdarاست شده گزارش (Al-Abri et al. 2023.) ه پویش همچنین، در مطالع

 KCNH7، ژن کاندیدای Jining Grayهای کاندیدای مرتبط با صفات تولیدمثلی در بزهای نژاد ژنومی با هدف شناسایی ژن

 (.Wang et al. 2020مرتبط با نرخ آبستنی گزارش شده است )

 

 بره دتعدا های شناسایی شده در این مناطق ژنومی مرتبط با صفتنواحی ژنومی تحت انتخاب و ژن .1جدول 

 زایش هر در شده متولد

Table 1. Genomic regions containing selection signatures and genes reported in these 

genomic regions related to litter size 

 روش

Method 

شماره 

 کروموزوم

Number 

of 

chromoso

mes 

 (باز جفت) ژنومی موقعیت

Genomic position (bp 

مرتبط ژن کاندیدای 

 با تولیدمثل

Candidate gene 

related to 

reproductive 

 عملکرد ژن

Function Gene 

 

 

 منبع

Reference 

FST 2 

130423399:131723399 

GULP1 Follicular 

development and 

maturation 

Tenghe et 

al. 2016 

FST 6 

12244476:12714476 

ANK2 Structure of ovarian 

granulosa cells 

Kim et al. 

2015b 

ROH 6 

10949274:11431274 

UTG8 Development and 

function of the 

nervous and 

endocrine systems 

Li et al. 

2022 

ROH 6 

88688416:89108416 

EPHA5 lipid transport in 

Sertoli cells 

Zhao et al. 

2020 

FST ،

ROH 

1 

2803396:3323396 

PER2 cellular response to 

hormone stimulus 

Liu et al. 

2022 

FST ،

ROH 

2 

158481581:158901581 

KCNH7   steroid metabolic 

process and cellular 

hormone response 

Wang et al. 

2020 

FST ،

ROH 

2 

120407864:120967864 

CLCN3 Pregnancy rate Al-Abri et 

al. 2023 
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های مرتبط با باروری و چندقلوزایی ارائه تواند منبع اطلاعاتی با ارزشی در جهت شناسایی ژندر مجموع، نتایج این تحقیق می

های ژنتیکی این صفت دست آمده در شناسایی ویژگیهای بیشتر در این زمینه و استفاده از اطلاعات بهدهد و آغازی برای بررسی

نیز باید در استفاده از  نمونه مورد استفاده در پژوهش حاضر کم اقتصادی مهم در صنعت پرورش گوسفند باشد. با توجه به تعداد

های تحقیقات مشابه جدید و توان با ادغام دادههای اصلاحی با احتیاط عمل کرد. البته، میهای کاندیدای شناسایی شده در برنامهژن

 50Kهای تراشه . همچنین، در این پژوهش از دادهتر برای تأیید نتایج پژوهش حاضر استفاده کرداستفاده از آنالیزهای آماری جامع

در ژنوم،  SNPبدلیل توزیع غیر یکنواخت و تراکم پایین نشانگرهای  50Kاستفاده شده است. تراشه  ROHبرای شناسایی جزایر 

تر های متراکمستفاده از تراشهتر با اشود مطالعات دقیقکند. از اینرو، پیشنهاد میکوتاه را بیشتر از مقدار واقعی برآورد می ROHتعداد 

های گوسفندان بومی کشور نیاز به مطالعات یابی کل ژنوم انجام شود. استفاده از نتایج این تحقیق در جمعیتهای توالیو یا روش

 طریق از شده شناسایی کاندیدای هایژن در موجود شکلی چند بررسی با ها نیز تأیید شوند. همچنین،بیشتر دارد تا در این جمعیت

 .برد کار به اصلاحی مطالعات برای را آمده دستبه نتایج و بومی گوسفند نژادهای در آزمایشگاهی مطالعات

-های انتخاب در بخشهای انتخاب از آماره نااریب تتا استفاده شد و نشانهدر این مطالعه، برای شناسایی نشانهگیری: نتیجه

ها های اهلی دیگر نیز تأیید شده بودند. بررسی ژنهای پیشین در داماین مناطق در بررسیهایی از ژنوم شناسایی شد که برخی از 

رشد اولیه جنین مرتبط هستند. همچنین،  و های موجود در این مناطق با تعداد نتاج متولد شدهدر نواحی تحت انتخاب نشان داد، ژن

ندان زندی کمتر از سایر نژادهاست و توزیع آنها در ژنوم یکسان در ژنوم گوسف ROHنتایج این پژوهش نشان داد که پوشش جزایر 

را داشته باشند. جزایر  ROHترین جزایر نیست. عدم وجود برنامه اصلاحی نژادی مدون در طول زمان باعث شده کمترین و کوتاه

های اصلاح نژادی فراهم در برنامهکمتر نشان دهنده تنوع ژنتیکی بیشتری در این نژاد است که امکان اعمال فشار انتخاب بیشتر 

اندازی کند. بخشی از این جزایر در داخل یا نزدیکی مناطق ژنومی مرتبط با صفات تولیدمثلی شامل نرخ باروری و نرخ تخمکمی

گردد، در اطراف نواحی هدف انتخاب می ROHرسد انتخاب برای صفات اقتصادی مهم منجر به تشکیل جزایر قرار داشت. به نظر می

های مرتبط با صفات مهم ها و جایگاهنژتواند به عنوان استراتژی جایگزین برای شناسایی از اینرو پویش ژنومی این جزایر می

های کنترل کننده تواند منبع اطلاعاتی با ارزشی در جهت شناسایی ژناقتصادی مورد توجه قرار گیرد. در مجموع نتایج این تحقیق می

 ی ارائه دهد.صفت چندقلوزای

ها و ایستگاه پرورش و از شرکت دانش بنیان ساینا گستر البرز به خاطر حمایت مالی تعیین ژنوتیپ نمونهسپاسگزاری: 

 اصلاح نژاد گوسفند زندی استان تهران )ایستگاه خجیر( برای در اختیار گذاشتن حیوانات در اجرای این پروژه کمال تشکر را داریم.
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 منابع

 قلب بافت در DLK1 ژن بیان بر شاهدانه تاثیر( 1402) محمدرضا محمدآبادی اله،حشمت همتعسکری اصغر، علی سید آبادیاحمد جعفری

 .234-217 ،(1)15 کشاورزی، بیوتکنولوژی مجله. کرمانی هایبره

 بره پشت چربی و راسته دست، ران، هایبافت در p32 ژن بیانی الگوی( 1400) امین خضری محمدرضا، محمدآبادی زهرا، آبادیرق پور عرب

 .200-183 ،(4)13 کشاورزی، بیوتکنولوژی مجله. کرمانی

بررسی همگنی ساختار ژنتیکی در جمعیت گوسفند نژاد زندی با استفاده  (1397) صادقی مصطفی ،مرادی شهربابک حسین ،نیا حمیدرضاشوکور

 .67-76(، 121) 31ژنومی. نشریه علوم دامی )پژوهش و سازندگی( های از داده

 ،(4)42 ایرانمیدا علوم مجله. کرمانی گوسفند ژنوم مطالعه برای ریزماهواره نشانگرهای کاربرد( 1390) محمدرضا محمدآبادی آمنه، فر محمدی

344-337. 

 تکنیک با کرمانی گوسفند کاپاکازئین ژن چهارم اگزون بررسی( 1396) محمدرضا محمدآبادی ، احمد مهرجردی اللهی آیت ،مریم محمودی

PCR-RFLP .119-128 ،(3)9 کشاورزی، بیوتکنولوژی مجله. 

های گوسفندان دنیا. مجله پژوهش های مرتبط با آن در جمعیت( پویش ژنومی جزایر همخونی و ژن1401نصرتی مریم، محمدآبادی محمد رضا )

 .137-146(، 36) 13تولیدات دامی، 
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