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Abstract 

Objective 

Over the last decade, interest in detection of genes or genomic regions that are targeted by 

selection has been growing. Identifying signatures of selection can provide valuable insights 

about the genes or genomic regions that are or have been under selection pressure, which in turn 

leads to a better understanding of genotype-phenotype relationships.  The aim of this study was to 

identify genomic region with a positive signature of selection related to wool quality in sheep 

breeds using selection signature FST and hapFLK methods. 

Materials and methods 

In this study, data from 146 Zandi and Merino animals genotyped using 50 K BeadChip were 

used to identify genomic regions under selection associated with wool quality traits. After quality 

control of the initial data using plink software, 46,793 SNP markers in 144 animals of sheep were 

finally entered for further analysis. To identify the signatures of selection, two statistical methods 

of FST and hapFLK were used under FST and hapFLK software packages, respectively. Candidate 

genes were identified by SNPs located at 0.1% upper range of FST and hapFLK values. GeneCards 

and UniProtKB databases were also used to interpret the function of the obtained genes. 

Results 

Using FST approach, we identified eight genomic regions on chromosomes 1 (two region), 1, 3 

(two region), 10, 13, and 19 chromosomes, which were in the 99.9 percentile of all FST values. 

The identified candidate genes associated with wool trait in these genomic regions included 
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POU1F1, FGF12, GNAS, LHX2, TMTC3, NBEA, MITF. Genes located in identified regions 

under selection were associated with the crimp of wool, growth and development of skin, fiber 

diameter, hair follicle development, growth and development of fiber, stimulation of collagen, 

regulation of epithelial cell and skin pigments, which can be directly and indirectly related to the 

trait of the wool quality. Also, the results of hapFLK statistics in this research led to the 

identification of four genomic regions on chromosomes 7, 10, 14, and 19. The identified candidate 

genes associated with the wool trait in these genomic regions included DUOX1, RHPN2 and 

LOC106991379. It was determined that they had different functions in collagen differentiation 

and gene expression of keratinocytes. 

Conclusions 

Various genes that were founded within these regions can be considered as candidates for 

selection based on function. However, it will be necessary to carry out more association and 

functional  studies to demonstrate the implication of genes obtained from association analyses. 

The results of our research can be used to understand the genetic mechanism controlling wool 

traits and using these findings could potentially be useful for genetic selection in sheep for better 

clean fleece yield and mean fiber diameters. 
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 چکیده 

مانند گوسننند    یاهل  یدر دام ها  یاصنلا  یبرنامه هاهای اخیر تمایل به شنناسنایی مناطژ ونومی که هدا انتبا  طی دهه  هدف:

های ارزشننمندی در مورد مناطژ ونومی که تحت  تواند دیدگاههای انتبا  میاند رو به افزایش بوده اسننت. شننناسننایی نشننانهبوده

  شناسایی مطالعه، این از  هدا شود.انتبا  مثبت هستند فراهم کند که به نوبه خود منجر به درک بهتر ارتباط ونوتیپ با فنوتیپ می

 ردپای شنناسنایی هایروش طریژ  گوسننند از مرتبط با صننا  کینی پشنم در مثبت انتبا   تحت  ونومی مناطژ  و  کاندیدای هایون

 .باشدمی hapFLKو  STFشامل  انتبا 

  بنه  مربوط  بنا  ندا نل روابط خویشننناونندی رأس گوسنننننندان  146در این پژوهش اطلاعنا  ونوتییی مربوط بنه    هاا:مواد و روش

شنرکت ایلومینا اسنتناده شند. پز از کنترل کینیت   50Kهاینژادهای زندی و مرینوس تعیین ونوتیپ شنده توسنط ارایهگوسننندان  

رأس دام وارد انالیزهای بعدی شندند. برای   144و    SNPنشنانگر    46793نهایتاً   PLINKهای اولیه تعیین ونوتیپ شنده در برنامه  داده

  hapFLKو روش  R)تتا( با کد نویسننی در برنامه   STFشننناسننایی نوا ی ونومی تحت انتبا  از دو ازمون اماری براوردگر نااری  

 ارزش بالای درصند 1/0  یبازه  در که  هاییSNP از  اسنتناده با کاندیدا هایاسنتناده شند. ون 4/1نسنبه     hapFLKافزاربوسنیله نرم

  اطلاعاتی  هایپایگاه  از  امده  دسنت  به هایون عملکرد بهتر  تنسنیر برایهمچنین .  شندند  شنناسنایی  بودند،  شنده وا ع  این دو ازمون

 .شد استناده UniProtKB و  GeneCardsانلاین

)دو  3 ،2 )دو منطقه(،  1های نتایج  اصل از اماره تتا در این پژوهش منجر به شناسایی هشت منطقه ونومی روی کروموزوم  نتایج:

های کاندیدای شناسایی شده مرتبط با صنا  کینی داشتند. ون   رار  تتا  هایارزش  کل   9/99  صدک  در  و  بودند  19  و  13  ،10  منطقه(،
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شامل ون ونومی  مناطژ  این  در  انالیز    MITFو    POU1F1  ،FGF12،   GNAS  ،LHX2  ،TMTC3  ،NBEA  هایپشم  بودند. 

پوست،    توسعه   و  های مو، رشدهای مؤثر بر رشد و توسعه فولیکولمناطژ ونومی شناسایی شده با ون بیواننورماتیکی نشان داد که

در    hapFLKهمیوشانی دارند. همچنین نتایج  اصل از اماره   پوست و تحریک کلاون  هایاپیتلیال، رنگدانه  هایسلول  جعد، تنرق

های کاندیدای شناسایی شده  گردید. ون  19  و  14  ،10  ،7های  این پژوهش منجر به شناسایی چهار منطقه ونومی روی کروموزوم

که  LOC106991379و  ،  DUOX1  ،RHPN2شامل   کراتینوسیت   در  متناوتی  عملکردهای  بودند  وبیان ون   هاکلاون  تمایز  ها 

 داشتند.  

عنوان کاندیداهای تحت انتبا   توانند بهشنده در مناطژ ونومی شنناسنایی شنده، براسناس عملکرد میهای گزارش  ون گیری:نتیجه

  تحقیژ این  نتایج  های بدسننت امده از طریژ مطالعا  تکمیلی وننروری اسننت.مثبت مطرح باشننند. به هر  ال بررسننی بیشننتر ون

شده سالانه و با هدا افزایش مقدار پشم شسته  کمی و کینی مرتبط با پشم صنا   کننده کنترل  ونتیکی  کار  و ساز درک در  تواندمی

 گیرد.  رار استناده کاهش میانگین  طر الیاا و وری  تغییرا  ان مورد

 ، جعد، ون کاندیدا،  طر الیااhapFLK، ازمون STFاماره : هاکلیدواژه

 : پژوهشی.نوع مقاله

پشم در گوسنندان    ی نیمرتبط با صنا  ک  ی مناطژ ونوم  یی ( شناسا1403)  نی س  ابادی فراهانی امیرخلت  ن،ی س  یمحمّد  استناد:

(، 3)16،  مجله بیوتکنولووی کشاورزی  ،یکشاورز  یوتکنولوویانتبا . مجله ب  هاینشانه  هایاماره  هیبرپا  ف یو ظر  مینژاد پشم وب

133-154. 
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 مقدمه

نشبوارکنندگان کوچک، به ویژه گونه های نژاد بومی، نقش مهمی در معیشت ببش  ابل توجهی از جمعیت انسان در مناطژ  

 Hajalizadeh et al. 2019; Shahsavari et al. 2023; Jafariا تصادی اینا می کنند ) -اجتماعیگرمسیری از جنبه های 

Ahmadabadi et al., 2023;داد  یوانی  های ترکیبی با تأکید بر تجویز و پیشرفت ونتیکی برای بهبود برون (. بنابراین، کارازمایی

(.  Barazandeh et al. 2016; Mohammadabadi and Tohidinejad 2017ای برخوردار هستند )کنندهاز اهمیت تعیین 

بنگاه بیولوویکی  و  ا تصادی  بهرهکارایی  افزایش  با  کلی  طور  به  گوسنند  تولید  بهبود میهای  نرها  تولیدمثلی  عملکرد  و  یابد  وری 

(Mohammadi et al. 2022; Mohammadabadi et al. 2023; Shokri et al. 2023در برنامه .)لاح نژادی های اص



 1403،  آبادی فراهانیخلتو  محمّدی

137 

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

گوسنند جهت بهبود تولید پشم و کینیت ان صناتی مانند وزن پشم، میانگین  طر الیاا، طول دسته الیاا، نسبت کمپ و وری   

(. نرخ پیشرفت در صنا  پشم نسبت به سایر صنا  از جمله Zhao et al. 2021های انتبا  هستند )تنوع انها مهمترین ملاک

رشد سرعت کندی داشته است. اکثر صنا  مرتبط با خصوصیا  کمی و کینی پشم دارای وراثت پذیری متوسط و بالا هستند، از  

برنامهاین اگر در  انتبا   رار گیرند، میرو  نژادی ملاک  تغییرا   ابل ملا ظههای اصلاح  این صنا  در طی توان شاهد  ای در 

رتبط با کمیت و کینیت پشم به ترتی  روی  های اصلاح نژادی برای صنا  م(. شاخصWang et al. 2014های اینده بود )نسل

و  طر الیاا پشم گوسنندان نژاد مرینوس در کشور استرالیا انجام شده است، بطوریکه انتبا  باعث    1دو صنت وزن پشم شسته شده

(. ولی انتبا  و بهبود صنا  بر پایه Taylor et al. 2017میکرومتر شده بود )  3/18به    19/ 7کاهش  طر الیاا پشم این نژاد از  

گیری انها مشکل بوده و گیری صنا  پشم مانند استحکام الیاا یا اندازههای فنوتییی میزان پیشرفت ونتیکی را کند نماید. اندازهداده

شده و میانگین  طر الیاا با صنا  تولید مثلی یا پرهزینه است. از طرا دیگر همبستگی ونتیکی مننی و متوسط بین وزن پشم شسته

 Ramosگزارش شده است )  -33/0و    -39/0)تعداد بره از شرگیری شده و تعداد کل بره متولد شده در طول عمر( به ترتی  برابر با  

et al. 202309/0بر  (. همچنین همبستگی ونتیکی مننی و کم بین این صنا  با صنا  رشد )وزن بدن در یکسالگی( به ترتی  برا  

های  (. در نتیجه این عوامل موج  شده است تا تمایل به مطالعه ونDominik and Swan 2018گزارش شده است ) -08/0و 

( در بین محققین برای صنا  پشم افزایش پیدا کند و از این طریژ 2QTLهای ونومی کنترل کننده صنا  کمی ) کاندیدا و مکان

های اخیر، تمایل به شناسایی  از طرا دیگر طی دهه  (.Ren et al. 2016تولید پشم و صنا  کینی پشم تولیدی بهبود پیدا نمایند )

تواند  های انتبا  میهای اصلا ی هستند رو به افزایش بوده است. شناسایی نشانهها و نوا ی ونومی که هدا انتبا  در برنامهون

ها و یا مناطژ ونومی که تحت فشار انتبا  بوده و یا هستند فراهم کند که به نوبه خود منجر به  های ارزشمندی در مورد وندیدگاه

شود. چنانچه یک جهش جدید باعث افزایش شایستگی افراد  امل ان نسبت به سایر افراد  درک بهتر ارتباط ونوتیپ و فنوتیپ می

اشند.  شود افرادی که دارای شایستگی بیشتری هستند، در تشکیل نسل بعد مشارکت بیشتری داشته بجامعه شود، انتبا  باعث می

های ونی مربوط به  ای از انتبا  مثبت در جایگاهتواند به عنوان نشانهها نیز میبنابراین تناو  نسبتاٌ بالا در فراوانی اللی بین جمعیت

(. به عبار  دیگر هنگامی که انتبا  مثبت به سمت افزایش فراوانی الل Asadollahpour Nanaei et al. 2022شمار اید )

های نزدیک به این جایگاه اگر دارای تأثیر خنثی نیز باشد به علت پیوسته بودن با الل مطلو ، تحت  رود، جایگاهمطلو  پیش می

های اطراا این جهش  ( در جایگاهLD)  3گیرد که در نتیجه این پدیده، الگوی تنوع ونتیکی و عدم تعادل پیوستگیتأثیر  رار می

افزایش پیدا    LDشویم میزان تنوع ونتیکی کاهش و  انتبابی تغییر خواهد کرد، به طوریکه هر چه به این نا یه ونومی نزدیک می

 (.  Rostamzadeh Mahdabi et al. 2021شود )گنته می 5یا ردپای انتبا  4های انتبا کند. به این الگوها نشانهمی

 
1Clean fleece weight 
2Quantitative trait loci 
3 Linkage disequilibrium 
4 Selection Signatures 
5 Selection footprints 
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تراشه   از طرا ی اولین  ، تحقیقا  موفقیت امیز  2009در سال    Sheep HapMapدر گوسنند در  ال  پرووه    SNPپز 

های کاندیدای مرتبط با صنا  پشم در گوسنند انجام شده است. اولین مطالعه روی مبتلنی با هدا شناسایی مناطژ ونومی و ون

ون  شناسایی  با  مرینوس  ونگوسنندان  و  انجام  امیزی  موفقیت  طور  به  کینی  صنا   بر  مؤثر  کاندیدای   YWHAZهایهای 

،KRTCAP3 ،TSPEAR ،PIK3R4 ،KIF16B ،PTPN3 ،GPRC5A ،DDX47 ،TCF9 ،TPTE2 ،EPHA5     و

NBEA  ( به عنوان کاندیدا گزارش شدندWang et al. 2014در مطالعه پویش ونومی با هدا شناسایی نشانه .)   انتبا های 

چینی به عنوان نژاد پشم وبیم در مقایسه با نژاد گوسنند مرینوس    Liangshanمرتبط با صنا  تولیدی پشم در گوسنندان نژاد  

شده    ALOX5و    IRF2BP2  ،MAPK7  ،HOXA7  ،TCF25 ،  BVESهای  چینی به عنوان پشم ظریف، منجر به شناسایی ون

های انتبا  در گوسنندان با پشم ظریف شامل  ونومی با هدا شناسایی نشانه  ی(. همچنین در مطالعهSun et al. 2024است )

و    Lop  ،Hu  ،Small tailed Hanیی، مرینوس المانی در مقایسه با گوسنندان نژاد پشم وبیم شامل  نژادهای مرینوس استرالیا

Ujimqin  کاندیدای هایشده است، ون انجام LGR4، PIK3CA، SEMA3C، NFIB ،OPHN1،، SMAD2، PTGS2  و  

THADA  است   مرتبط با صنا  کمی و کینی الیاا شناسایی شده(Zhang et al. 2023)   .متوسط   نژادهای  از   یکی  زندی  گوسنند  

  مقاومت . باشد کینیت پشم تولیدی در این نژاد از نوع پشم وبیم یا پشم  الی می. باشدمی تولیدی  صنا  نظر  از  کشور ممتاز و  وزن

  وعیف   مراتع  و  ایتغذیه سبت  شرایط  ،(تابستان  در  سانتیگراد  درجه  40  تا  زمستان  در  سانتیگراد  درجه  -20  از)  گرما  و  سرما برابر  در

وزن پشم ناشور و میانگین  طر   .(Ghafouri Kesbi et al. 2008است )  توجه  شایان  بسیار  گوسنند  این  در  برفی  و  بارانی  هوای  و

همچنین   (.Mohammadi et al. 2018گزارش شده است )  85/29±2/3و    13/2±45/0الیاا در گوسنندان نژاد زندی به ترتی   

های مرتعی است. این نژاد بزرگترین نژاد  سیستم در یافته گوسنندان نژاد مرینوس یک نژاد غال  پرورشی در کشور استرالیا و سازگار

میانگین  طر الیاا در گوسنندان  (.  Megdiche et al. 2019باشد )میکرون می   25خالص با اهداا تولید پشم با  طر الیاا کمتر از  

کیلوگرم گزارش شده است   31/4±35/0شده میکرومتر و میانگین وزن پشم شسته 26/18±52/0مرینوس خالص استرالیایی برابر با 

(Theron et al. 2024  .)های ونی مرتبط سازی مجموعه هدا از انجام پژوهش  اور، پویش کل ونومی و تجزیه و تحلیل غنی

 های انتبا  بود.  دی با نژاد مرینوس استرالیایی براساس شناسایی نشانهبا صنا  پشم در مقایسه بین نژادهای گوسنند بومی زن

 

 هامواد و روش

گوسنند نژاد زندی  اور در دو گله مرکز اصلاح نژاد خجیر وا ع در تهران وابسته به سازمان جهاد کشاورزی استان   200از  

از میان   نگهداری شد.  pH  8-5/7های خلاء با  در لوله  EDTAمیلی لیتر    5/0سی خون استحصال و همراه با  سی  5-7تهران، مقدار  

های اخذ شده پز از انالیز شجره،  یواناتی که کمترین رابطه خویشاوندی را با هم به علت عدم تعادل پیوستگی داشته باشند  نمونه

با استناده از روش بهینه یافته استبراج نمکی از خون کامل انجام شد. ونوتیپ    DNAرأس انتبا  شدند. استبراج    96به تعداد  
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کمیانینمونه در  ارایه Neogen  (http://genomics.neogen.com ها  از  استناده  با  امریکا  کشور  در   Illumina های  ( 

OvineSNP50K BeadChipبا بکارگیری پروتکل استاندارد شرکت ایلومینا  (Illumina Inc., San Diego, CA, USA  )

  3های انتبا  شده  بل از پشم چینی سالیانه نمونه برداری پشم انجام گرفت. ابتدا از هر نمونه  تعیین ونوتیپ شدند. از تمام دام

 1941متر مطابژ با روش استاندارد شماره  استاپل به طور تصادفی جدا شده و طول هر یک به کمک خط کش و بر  س  سانتی

های پشم  نمونه گزارش شد. نمونه  متر برای هرمیلی  2استاپل محاسبه و با تقری     3ایران اندازه گیری شد. سیز میانگین طول  

 D2130-90شماره    A.S.T.Mگرفته شده در ازمایشگاه با مواد شوینده شسته شده و صنا  کینی الیاا طبژ پروتکل استاندارد  

دسته الیاا از داخل نمونه بیرون کشیده و از  سمت    3تا    2(، به طور تصادفی  MFDگیری میانگین  طر )گیری شد. برای اندازهاندازه

هایی زده و انها را با استناده از گلیسرین بر روی لام تثبیت نمودیم و با استناده میکرومتر برش  200تا    150میانی انها به طول  دود  

تار پشم   400از میکروسکوپ پرووکتینا  طر تارهای پشم بر  س  میکرومتر اندازه گیری شد. میانگین  طر الیاا هر نمونه بر س  

گوسنندان غیر خویشاوند مربوط به نژاد مرینوس    رأس  50پژوهش  اور از اطلاعا  ونوتییی مرتبط با    . همچنین در محاسبه گردید

استناده استرالیا  کشور  ظریف  پشم  برخط  داده  .گردید  با  پایگاه  در  پژوهش  این  در  استناده  مورد    WIDDEهای 

(http://widde.toulouse.inra.fr/widde/شماره به  دسترسی  (  های 

(http://widde.toulouse.inra.fr/widde/widde/main.do;jsessionid=88568940B36A7DD2FBEE9E5

B5FB69078?module=sheep# باشد.  ( در دسترس می 

های منحصر بنرد و مو عیت  ها، ابتدا شناسه با توجه به اینکه منبع انتشار دو سری داده متناو  از هم بودند،  بل از ادغام داده

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

داده (2015 با کمک دستور  . سیز  و  اطلاعا  ونومی مشترک  با  افزار    merge–ها  برای    PLINK1.9نرم  ادغام شدند.  باهم 

های تعیین ونوتیپ شده، نرخ تعیین ونوتیپ نشانگرها در هر نمونه و فراوانی  های ونومی از معیارهای فراوانی نمونهفیلتراسیون داده

درصد بود، شناسایی و  ذا شدند.    90راوانی تعیین ونوتیپ در انها کمتر از  هایی که ف( استناده شد. در ابتدا نمونهMAFالل نادر )

درصد بود  ذا شدند. سیز نشانگرهایی که نرخ تعیین ونوتیپ انها    1نشانگرهایی که فراونی الل نادر در انها کمتر از  در مر له بعد  

واینبرگ  -های با یمانده انهایی که در تعادل هاردیSNPدرصد بود شناسایی و  ذا شدند. در نهایت برای  90ها کمتر از در نمونه

در نظر گرفته شد. مرا ل مبتلف فیلتراسیون با استناده از نرم افزار   10-6 رار نداشتند کنار گذاشته شدند. بدین منظور سطح ا تمال 

PLINK نسبه(( انجام شد )90/1Purcell et al., 2007.)   

  ارتباط   ازمون  برای  اماری  هایشیوه  از   یکی:  های انتخابهای شناسایی نشانهآنالیزهای آماری ساختار جمعیتی و روش

  به   تحقیژ  این  در.  است(  PCA)  6اصلی  هایمؤلنه  انالیز از   استناده  فاصله،   ماتریز  از   استناده  با انها  به  افراد  اختصاص  و جوامع  بین

 
6 Principal Component Analysis 
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بندی و تقسیم  خود  ی نژاد  هایدر گروه   یوانا  رار گرفتن    نحوه  شناساییمورد مطالعه و    نژادهای  جمعیتی  ساختار  بررسی  منظور

   ( انجام شد.0/2/4)نسبه  R افزارنرم یطدر مح  prcompبا استناده از تابع  شد. این انالیز استناده PCA انالیز از هاگروه

استناده شد. ازمون تمایز جمعیتی    hapFLKو    STFبرای شناسایی نوا ی ونومی تحت انتبا  از دو ازمون تمایز جمعیتی  

STF  ( به دو روش رایتWright 1965 ( و روش براوردگر نااری  تتا )θ)  (Weir and Cockerham 1984محاسبه می )  .شود

از مشکلا  اصلی روش محاسبه همبونی رایت، عدم در نظر گرفتن خطای نمونه این مشکل توسط ویر و  یکی  گیری است که 

گیری شده و تعداد افراد داخل هر گروه است.  های نمونهکوکرهام با ارائه روش تتا تصحیح شد که بدون در نظر گرفتن تعداد گروه 

  Rهای مربوط به دو روش رایت و تتا در محیط  ها بین صنر تا یک متغیر است. محاسبههای عددی بدست امده از این روشارزش

-از میانگین  SNPهای انتبا  در سطح ونوم به جای در نظر گرفتن ارزش عددی هر  نویسی شد. جهت شناسایی بهتر سیگنالبرنامه

( استناده شد، بطوریکه با میانگین ارزش عددی CW)  Creeping Windowجاور به روش  های م SNPهای عددی  یری ارزشگ

STF    هر دهSNP    مجاور به عنوان ارزشWin10    درصد مناطقی از ونوم که در ان تمام نشانگرهای مجاور   1/0انجام شد. تنها

(. در این پژوهش، برای ترسیم  Saravanan et al. 2021ارزش بالایی داشتند، بعنوان نشانه های انتبا  شناسایی و تعیین شدند )

 ( استناده گردید.0/2/4)نسبه  Rدر برنامه  ggplot2افزاری در مقابل مو عیت ونومی از بسته نرم  Win10هایگراا ارزش

 hapFLK V1.4  (Farielloافزار  نرم  hapFLKعلاوه براین جهت بررسی الگوی انتبا  مثبت در سطح ونوم از روش  

et al. 2013) جمعیت از  یک  هر  ونوم  کل  برای  هاپلوتییی  فازهای  تعیین  جهت  شد.  افزار  استناده  نرم  از  مطالعه،  مورد  های 

fastPHASE V.1.2.3  ونوتیپ تبمین  برای  درستنمایی  روش  داکثر  از  برنامه  این  در  و استناده شد.  )امییو (  های گمشده 

شامل دو    hapFLKهای ورودی برای نرم افزار  (. فایلScheet and Stephens 2006شود )ها استناده میبازسازی هاپلوتیپ

درصد   1/0استناده است. تنها  های مورد  SNPهای  فایل داده برای فازهای هاپلوتییی که برای هر رأس دام تعیین شده و فایل نقشه

افزاری  (. سیز توسط بسته نرمWaineina et al. 2022به عنوان نشانه انتبا  در نظر گرفته شد )   hapFLK د بالای ارزش  

ggplot2  در برنامهR  های ( گراا منهتن پلا  ارزش0/2/4)نسبهhapFLK دست امد.به 

   Genes 112باز اطراا انها از پایگاه اطلاعاتی برخطکیلو جنت   500های گزارش شده در این مناطژ و  برای بررسی ون

Ensembl   Database   بوسیلهBioMart   (www.ensembl.org/biomart تنسیر بهتر برای  ارزیابی  رار گرفت.  ( مورد 

  UniProtKB( و  http://www.genecards.org)  GeneCardsهای اطلاعاتی انلاین  های به دست امده از پایگاهعملکرد ون

(http://www.uniprot.org.استناده شد )   در نهایت برای بررسی وجود همیوشانی مناطژ مورد نظر باQTL  های شناسایی شده

 ( استناده شد. /http://i.animalgenome.org/jbrowse) QTLاز مرکز اطلاعاتی انلاین 
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 نتایج و بحث

ارائه شده است. تعداد دو  یوان از نژاد زندی خارج از توده   1های تعیین ونوتیپ در جدول  نتایج مربوط به مرا ل مبتلف ویرایش داده

های  یوانا  ه رار داشتند که به منظور جلوگیری از ایجاد اریبی در محاسبا   ذا شد. پز از  ذا داد  PCAنژادی خود در انالیز  

مشترک بودند    SNPنشانگر    48051های نژاد زندی با نژاد گوسنند مرینوس استرالیایی با هم ترکی  شدند که دارای   ذا شده، داده

جنت    27با ی ماندند که شامل اطلاعا     SNPنشانگر   46793در نهایت، تعداد    SNPکه پز از مر له کنترل کینیت در سطح  

 (.  2کروموزوم گوسنند بودند )جدول 

  های مربوط به نژادهای مختلف مورد بررسی در سطح افراد. توصیف مراحل کنترل کیفیت داده1جدول 

Table 1. Description of the quality control steps in different studied breeds at the level of 

individuals 

 مرینوس 

Merino 

 زندی 

Zandi 

 نژاد 

Breed  

 تعداد  یوانا   96 50

Number of animals 

 ونوتیپ از دست رفته درصد  10هایی با بیش از  ذا نمونه 0 0

Excluding animals with call rate<0.90 

 99/0بالاتر از  IBSهایی با بیش از  ذا نمونه 0 0

Excluding animals with IBS>0.99 

 خارج از توده جمعیتی خود  رار داشتند  PCA ذا  یواناتی که در انالیز  2 0

Excluding animals that were clustered outside of their population mass in PCA 

analysis 

 ماندهبا ی هاینمونه کل  تعداد 94 50

Remaining animals 

 

با بکارگیری اطلاعا  تعیین ونوتییی    PCAهای نژادی، تجزیه و تحلیل  به منظور بررسی نحوه  رار گرفتن  یوانا  در گروه

بین نژاد بومی زندی و نژاد مرینوس استرالیایی به عنوان راهی متمایز به منظور توصیف واگرایی مورد تجزیه و تحلیل  رار گرفت.  

ای نژاد مرینوس به خوبی از یکدیگر تنکیک و جدا شدند و در هیچ نقطه  PC2نژاد زندی و    PC1نشان داد که با    PCAنتایج انالیز  

را توجیه    2برای ویژه بردار    %8/3و    1واریانز برای ویژه بردار    %7/5در مجموع  دود    PCA(. این  1با هم همیوشانی ندارند )شکل  

بندی کنند. در نژادهای مبتلف دیگر گوسنند،  یوانا  فقط برپایه ویژه بردارهای یک و دو براساس نژاد و منطقه جغرافیایی دستهمی

 (.  Kijas et al. 2012; Waineina et al. 2022اند )شده
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 های انتخاب برای آنالیزهای نشانه SNP. خلاصه مراحل مختلف کنترل کیفیت نشانگرهای 2جدول 

Table 2. Summary of quality control steps for SNP markers used for signature of selection 

analysis 

SNP number 

 تعداد نشانگر 

Quality control filters 

 مراحل مختلف کنترل کیفی 

 تعداد نشانگرها  بل از کنترل کینی  48051

SNP number before QC 

  ذا نشانگرها با  دا ل فراوانی اللی کمتر از یک درصد 42

Excluding SNPs ≤1% MAF over all animals 

 درصد در هر نمونه  90فراخوانی کمتر از   ذا نشانگرهای با نرخ  853

Excluding SNPs ≤90% Call rate over all animals 

 ( 10-6واینبرگ )- ذا نشانگرها با انحراا از تعادل هاردی  363

Excluding SNPs with deviation from HW (<0.000001) 

 مانده تعداد نشانگرهای با ی 46793

Remaining SNPs 

 

به ترتی     PC2و    PC1های گوسنند دنیا انجام شده بود،  ( بر روی جمعیت2012)  .Kijas et alای که توسط  مطالعهدر  

های انتبا  مرتبط با صنا  ذخیره  کردند. در مطالعه پویش ونومی با هدا شناسایی نشانهواریانز را توجیه می  %44/1% و  98/2

کاملاً از یکدیگر تنکیک شده و    PC2و    PC1(،  یوانا  برپایه  Tibetanو    Han  ،Altayبدن در سه نژاد گوسنندان بومی چینی )

با همین مقادیر  (.  Zhao et al. 2020کردند )از واریانز را توجیه می  %7/2و    % 3/3به ترتی     2و    1هر کدام از ویژه بردارهای  

توان بیان کرد که ببشی از  اند. البته میدار مورد انتبا   رار گرفته توان امیدوار به یافتن مناطقی از ونوم بود که به صور  معنیمی

 گیری و تعداد نمونه باشد.  تواند به دلیل تنوع در نمونه واریانز پایین و متناو  با مطالعا  پیشین می

انتبا ، علاوه بر جهش سودمند از انجایکه  )تتا(:    STFهای انتخاب شناسایی شده با استفاده از روش نااریب  نشانه

های انتبا  در سطح ونوم به جای  دهد، در این پژوهش جهت شناسایی بهتر سیگنالهای مجاور ان را هم تحت تأثیر  رار میجایگاه

صور     SNP  10با طول    CWهای مجاور به روش  SNPهای عددی  گیری ارزش، میانگینSNPدر نظر گرفتن ارزش عددی هر  

های انتبا   درصد مناطقی از ونوم که در ان تمام نشانگرهای مجاور دارای ارزش بالایی باشند، به عنوان نشانه  1/0گرفت و تنها  

(. استانه تعیین شده سبتگیرانه بوده و فقط مناطقی از ونوم که بیشترین تمایز جمعیتی را در بین دو  2  شناسایی و تعیین شدند )شکل

  5/2( تا  Zhao et al. 2020درصد ) 1/0د، انتبا  شدند این  د استانه در مطالعا  مبتلف از  دهنشاهد را نشان می-گروه موردی

 ( متغیر بوده است. Qanbari et al. 2012درصد )
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 با استفاده از اطلاعات ژنوتیپی تمام حیوانات  PCAبندی حیوانات براساس آنالیز . خوشه1شکل 

Figure 1. Animals clustered on the basis of principal components analysis (PCA) using genotyping 

information animals 

 

دهنده تمایز بین دو نژاد مورد بررسی در ان مناطژ ونومی در اثر انتبا   بالایی دارند، نشان STFهایی از ونوم که ارزش ببش

های مورد نظر به وجود امده است.  های مبتلف برای جایگاههای طبیعی و مصنوعی در طی نسلمثبت هستند که به دنبال انتبا 

های مجاور تنرق جمعیتی بالایی داشتند که شامل هشت نا یه  SNPنتایج به دست امده نشان داد که در چندین منطقه ونومی  

های تتا  رار داشتند کل ارزش  9/99بودند و در صدک  19 و 13، 10)دو منطقه(،  3 ،2 )دو منطقه(،  1های ونومی بر روی کروموزوم

ااری  تتا تاکنون جهت شناسایی مناطژ ونومی مرتبط با صنا  مهم  های انتبا  و اماره ناز روش نشانه  (. 2دار بودند )شکل  و معنی

های اهلی استناده شده است. در پژوهشی با هدا شناسایی مناطژ ونومی تحت انتبا  مثبت مرتبط با  ا تصادی مبتلف در دام

، DENND1Aهای کاندیدا  انجام شده بود، منجر به شناسایی ون  STFاداپتاسیون و تولیدی در نژادهای مبتلف با استناده از اماره  

PLCB1  ،SOX2  ،RORA  ،GJA10  ،RXFP2  ،CDC25C    وITPR2  ( شده استPeng et al. 2024  .)ش ی در مطالعه پو  

  ، یسنجاب  راز،یکبود، کبوده ش  اهسی  گل،شامل  ره  ی رانیا  یو پشم  یانتبا  در گوسنندان نژاد پوست  هاینشانه  ییبا هدا شناسا  یونوم

،  6، 2، 1 یهاکروموزوم یرو یمنطقه ونوم 26نشان داد  ژ یتحق نیا جیانجام شده است. نتا STFبا استناده از اماره  یو بلوچ یکرمان

ون  های نشانه  ی او  24و    19 و  بودند  ،  KIT  ،MITF  ،IGSF10  ،PDGFRA  ،P2RY  ،MIR339  یدایکاند  هایانتبا  

ELFN1    وMAD1L1  ( گزارش شدندPatiabadi et al. 2023.)  های انتبا  با  همچنین پژوهشی با هدا شناسایی نشانه
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های انتبا   نا یه ونومی  اوی نشانه  25ذخیره چربی بدن در گوسنندان بومی چینی انجام شده است. نتایج این تحقیژ نشان داد که  

  ETAA1و    WDR92  ،TBX12  ،WARS2  ،BMP2  ،VEGFA  ،PDGFD  ،HOXA10  ،ALX4های کاندیدای  هستند و ون

های موجود در این مناطژ شناسایی و عملکرد  (. پز از شناسایی نوا ی ونومی تحت انتبا ، ونZhao et al. 2020گزارش شدند )

های ون(.  1ون که در ارتباط با منطقه انتبابی بودند از این طریژ تعیین شدند )جدول    50ها بررسی شدند، در مجموع  بیوشیمیایی ان

  تنرق   پوست، تولید کمپ، تنظیم  توسعه  و  های مو، رشدعملکردهای متناوتی بر رشد و توسعه فولیکول  1مشبص شده در جدول  

توانند به طور مستقیم و غیر مستقیم با صنا  تولیدی پشم پوست و تحریک کلاون داشتند که می  هایاپیتلیال، رنگدانه  هایسلول

و   57/153-55/154در دو نا یه    1اولین منطقه ونومی شناسایی شده مرتبط با صنا  پشم روی کروموزوم شماره    مرتبط باشند.

بیشترین   FGF12 و   POU1F1کاندیدای    هایهای موجود در این نوا ی، ونمگابازی  رار داشتند. از بین ون  67/193-68/192

ها )تولیدکننده کراتین( در بدن  نقش تنظیمی در بیان ون کراتینوسیت  POU1F1ارتباط با صنت مورد مطالعه داشتند. ون کاندیدای  

با صنا  مرتبط با پشم شامل تولید    POU1F1های موجود در ون  داری بین چندشکلی(. ارتباط معنیChoi et al. 2014دارند )

(. ارتباط  Lan et al. 2009( و طول دسته الیاا در بزهای کشمیری گزارش شده است )Sun et al. 2013پشم در گوسنند )

های مو با صنت طول استاپل گزارش شده است که نقش کلیدی در رشد و توسعه فولیکول  FGF12  کاندیدای  داری بین ونمعنی

داری با تولید پشم در گوسنند گزارش  در مطالعا   بلی ارتباط معنی  FGF12(. همچنین ون کاندیدای  Wang et al. 2021دارد )

مگابازی کروموزوم   72/58-71/59دومین منطقه ونومی شناسایی شده در پژوهش  اور در نا یه    (.Lv et al. 2020)شده است  

بین ون  2شماره   از  نا یه، ون کاندیدای   رار داشت.  این  را داشت. ون     GNASهای موجود در  با صنا  پشم  ارتباط  بیشترین 

اتصال  GNASکاندیدای   نمودن ادنیلا     -ون پروتئین  از طریژ فعال  النا دارای نقش سیگنالینگ  نوکلئوتیدی گوانین زیر وا د 

ریژ در نتیجه باعث افزایش  باشد و از این طسیکلازها )انزیم کلیدی تبدیل ادنوزین تری فسنا  به ادنوزین مونو فسنا   لقوی( می

های سلولی  یک پیام رسان ثانویه در بسیاری از واکنش  cAMPشود.  می  cAMPفعالیت مولکولهای ادنوزین مونو فسنا   لقوی 

)می ون  Genecardsباشد   .)GNAS    ،گلیکونئوونزیز لییولیز،  به  سلولی  پاسخ  مانند  مهمی  بیولوویکی  فرایندهای  در  همچنین 

در انسان با رشد و    GNAS(. همچنین ارتباط ون  UniProtKBها مو در جنین نقش دارند )تحریک کلاون و تشکیل فولیکول

با   GNAS  کاندیدای  داری بین چند شکلی در ون(. در  یوانا ، ارتباط معنیUniProtKBتوسعه پوست به اثبا  رسیده است )

سومین  (.  Magee et al. 2010لیموزین گزارش شده است )   رأس گاو گوشتی  138صنا  میانگین خوراک مصرفی و وزن زنده، در  

مگابازی  رار داشتند. از بین    98/123-96/124و    29/11-28/12در دو نا یه    3منطقه ونومی شناسایی شده روی کروموزوم شماره  

ون کاندیدای   مطالعه داشتند.بیشترین ارتباط با صنت مورد     LHX2  و  TMTC3کاندیدای    هایهای موجود در این نوا ی، ونون

TMTC3 مگابازی گوسنند  رار دارد.  8/133در نا یه  3شناسی گلیکوزیلاسیون پروتئین بر روی کروموزوم که در مسیر هستی 
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ها بر  SNPهای مورد مطالعه: با موقعیت کروموزومی  در سطح ژنومی جمعیت   STFآماره    Win10های  . توزیع ارزش2شکل  

  9/99نمایش داده شده است. خط ترسیم شده نشان دهنده صدک    Yآنها بر روی محور    STFهای  و ارزش   Xروی محور  

 باشد های تتا میکل ارزش 

Figure 2. Distribution of win10 FST statistic values in study  population: the SNP position on different 

chromosomes shown on the X-axis, and FST values are plotted on the Y-axis. The values above the line are in the 

99.9 percentile of values 

 

 Morganباشد و در مطالعا  مبتلنی ارتباط ان با صنا  کینی پشم گزارش شده است )می  7TMTCاین ون از خانواده ونی  

et al. 2018  در مطالعه پویش کل ونومی در گوسنندان نژاد .)Akkraman  داری بین ون  ترکیه، ارتباط معنیTMTC3    با طول

باشد  می  Ras guanine-exchangeکننده فعالیت فاکتور تنظیم  LHX2(. ون  Arzik et al., 2023استاپل گزارش شده است )

های مو دارد. در مطالعه پویش ونومی با هدا شناسایی مناطژ ونومی مرتبط با صنا   فولیکولکه نقش مهمی در رشد و توسعه  

تولیدی در نژادهای مبتلف گوسنندان ایرانی شامل  زل، مغانی و افشاری در مقایسه با گوسنندان نژاد ایست فریزین سنید، ایست  

  (. Mohamadipoor Saadatabadi et al. 2021گزارش شده است )  LHX2ای، لاکن، دورست و دورپر، ون  فریزین  هوه

 
7 Transmembrane and Tetratricopeptide repeat containing  



   (1403 پاییز ، 3، شماره 16مجله بیوتکنولوژی کشاورزی )دوره   

146 

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

 

در این نا یه    NBEAکاندیدای    مگابازی شناسایی شد. ون  60/25-59/26در نوا ی    10مناطژ ونومی بعدی روی کروموزوم شماره  

تنرق   رار داشت.    تنظیم  اساسی در  نقش  از مسیر سیگنالسلولاین ون  اپیتلیال  دارد    Rhoدهی  های  توسعه پوست  و  در رشد 

(McMullan et al. 2003 نژاد مرینوس چینی، ون کاندیدای با صنا  پشم در گوسنندان  مرتبط  پویش ونومی  (. در مطالعه 

NBEA  ( مرتبط با صنت کمپ گزارش شده استWang et al. 2014.)    در نوا ی    13منطقه ونومی بعدی روی کروموزوم شماره

بیشترین ارتباط را با صنت    CCNYهای کاندیدای  های موجود در این نا یه، ونمگابازی شناسایی شد. از بین ون  94/17-95/16

های اتصالی وابسته به کینازها است که نقش کلیدی در دریافت،  مل و جزء خانواده ونی پروتئین  CCNYمورد مطالعه داشت. ون  

متابولیسم اسیدهای امینه دارند. در مطالعه پویش ونومی مرتبط با صنا  مهم ا تصادی در گوسنندان مرینوی چینی، ون کاندیدای  

CCNY  ( مرتبط با صنا  کینی الیاا گزارش شده استWang et al. 2014.)   از مناطژ ونومی مهم دیگری که در پژوهش

  بود که شامل ون کاندیدای   19مگابازی از کروموزوم شماره    21/31-20/32 اور مرتبط با صنا  کینی پشم شناسایی شد در نا یه  

MITF   بود. ونMITF ها و ماست ها از جمله ملانوسیت، استنئوکلاستیک فاکتور رونویسی است که در تنظیم مسیر انواع سلول  

این  .(Gencardsها نقش دارد )سل از طریژ ساخت طبیعی ملانین در ملانوسیت وروری  در رنگدانه  ون  همچنین  های پوست 

(. در مطالعه پویش ونومی با هدا شناسایی مناطژ ونومی تحت  Koseniuk et al. 2018هستند در رنگ پوشش بدن نقش دارد )

نژاد  ره گزارش شده است    MITFگل، سیاه کبود، کبوده شیراز، سنجابی، کرمانی و بلوچی، ون کاندیدای  انتبا  در گوسنندان 

(Patiabadi et al. 2023  .) 

در   hapFLKنمودار منهتن براساس ورای     2در شکل  :  hapFLKهای انتخاب با استفاده از روش  شناسایی نشانه

های مجاور تنرق جمعیتی SNPهر جایگاه نشانگری نشان داده شده است. نتایج به دست امده نشان داد که در چندین منطقه ونومی  

 hapFLKهای  کل ارزش  9/99بودند و در صدک    19  و  14،  10  ،7های  بالایی داشتند که شامل چهار نا یه ونومی بر روی کروموزوم

تاکنون جهت شناسایی مناطژ ونومی مرتبط    hapFLKهای انتبا  و روش از روش نشانه  (.3دار بودند )شکل   رار داشتند و معنی

دام در  ا تصادی مبتلف  نشانهبا صنا  مهم  با هدا شناسایی  است. در پژوهشی  استناده شده  اهلی  با  ههای  مرتبط  انتبا   ای 

انجام شده بود. نتایج این   hapFLKاداپتاسیون و پاسخ سیستم ایمنی، تولید و تولید مثل در نژادهای مبتلف با استناده از اماره  

های انتبا  هستند. این مناطژ ونومی  دارای نشانه  26و    22،  15،  10،  4،  3های  تحقیژ نشان داد، نوا ی ونومی روی کروموزوم

بودند که نقش کلیدی در اداپتاسیون، سیستم ایمنی و تولید شیر    PCKو    HYAL1  ،PDE4B  ،MST1های کاندیدای  شامل ون

های موجود در این مناطژ شناسایی و عملکرد  (. پز از شناسایی نوا ی ونومی تحت انتبا ، ونWaineina et al. 2022داشتند )

 (. 2ون که در ارتباط با منطقه انتبابی بودند از این طریژ تعیین شدند )جدول  42ها بررسی شدند، در مجموع بیوشیمیایی ان
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انتخاب و ژن   .1جدول   با  نواحی ژنومی تحت  با صفات کیفی پشم  این مناطق ژنومی مرتبط  های شناسایی شده در 

 STFاستفاده از آماره 

Table 1 . Genomic regions containing selection signatures related to wool trait, and genes (QTL) reported in  

these genomic regions using FST Method 

کد دسترسی  

 به مقاله

(PubMed ID) 

QTL  های

گزارش شده در  

 منطقه ژنومی 

QTL reported 

in these region 

های موجود در منطقه  ژن

 ژنومی 

Genes including in these 

region 

 موقعیت ژنومی 

Genomic region 

شماره 

 کروموزوم

Number of 

chromosome 

- - RAPSN, CHRNB1, NPNT, 

GSTCD, INTS12, 

POU1F1, TET2, CENPE, 

BDH2, SLC9B2, SLC9B1, 

CISD2, MANBA 

153571768:154559968 1 

- - BDH1, APOD, ACAP2, 

XXYLT1, FGF12 

192686736:193674936 1 

- - GNAQ, GNA14, GNAS, 

VPS13A,   

CASD1, SPHKAP, BTF3L4, 

TXNDC12 

58728841:59717041 2 

26272623 Body weight NR6A1, ADGRD2, PSMB7, 

NEK6, LHX2, DENND1A 

11293157:12281357 3 

- - RLIG1, CEP290, TMTC3, 

KITLG 

123980658:124968858 3 

25268383 Wool crimp DCLK1, NBEA, NBEA  25606132:26594332 10 

25268383 Wool fiber 

diameter 
YME1L1, MASTL, ABI1, 

PDSS1, APBB1IP, CCNY, 

CREM, CUL2, PARD3   

16956089:17944289 13 

- - MDFIC2, MITF 31217597:32205797 19 

 

مگابازی  رار  92/62-91/63در نا یه    7ونومی شناسایی شده مرتبط با صنا  کینی پشم روی کروموزوم شماره  اولین منطقه  

بیشترین ارتباط با صنت مورد مطالعه داشت. در مطالعه پویش  DUOX1کاندیدای  های موجود در این نا یه، ونداشت. از بین ون

مرتبط با صنت وزن بیده در یکسالگی گزارش شده    DUOX1ونومی مرتبط با صنا  تولیدی در بزهای نژاد مرخز، ون کاندیدای  

ها )تولیدکننده  نقش تنظیمی در بیان ون کراتینوسیت  DUOX1ون کاندیدای   (.Nazari-Ghadikolaei et al. 2018است )

 (. Choi et al. 2014کراتین( در بدن دارند )
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ها بر روی  SNPهای مورد مطالعه: با موقعیت کروموزومی  در سطح ژنومی جمعیت  hapFLKهای  . توزیع ارزش3شکل  

  99/ 9نمایش داده شده است. خط ترسیم شده نشان دهنده صدک    Yآنها بر روی محور    hapFLKهای  و ارزش  Xمحور  

 باشد می  hapFLKهای کل ارزش 

Figure 3. Distribution of hapFLK statistic values in study  population: the SNP position on different 

chromosomes shown on the X-axis, and hapFLK values are plotted on the Y-axis. The values above the line are 

in the 99. 9 percentiles of values 

 

 رار داشت. از    10مگابازی کروموزوم شماره    13/44-12/45دومین منطقه ونومی شناسایی شده در پژوهش  اور در نا یه  

کاندیدای   بیشترین ارتباط با صنا  کینی پشم را داشت. ون   LOC106991379های موجود در این نا یه، ون کاندیدای  بین ون

LOC106991379    ابر ونی از خانواده  انتقالی هستند. خانواده ونی  می  LOCجزئی  که بیشتر در    LOCباشند که دارای نقش 

های  های زیستی دارند. این خانواده ونی، نقشهای متنوعی در مکانیسماند، نقشهای انسانی مورد تمایز و انتبا   رار گرفتهجمعیت

دهی پرولاکتین، ترشح انسولین، جذ  طیف وسیعی از مواد مغذی، سنتز هورمون تیروئید  ای از  بیل سیگنالبیولوویکی بسیار گسترده

های (. در مطالعه پویش ونومی با هدا شناسایی مناطژ ونومی و ونUniProtKBیرهای متابولیکی مبتلف دیگر دارند )و مس

مرینوس، ون نژاد  گوسنندان  در  پشم  الیاا  کینی  با صنا   مرتبط    LOC101110773و    LOC106991357های  کاندیدای 
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(. سومین نا یه ونومی شناسایی شده بر روی کروموزوم  Megdiche et al. 2019اند )با صنا  کینی پشم گزارش شده  مرتبط

بیشترین     RHPN2های موجود در این منطقه، ون کاندیدای  مگابازی  رار داشت. از بین ون  44/42-43/43در نا یه    14شماره  

تکثیر دارد و بطور معمول  نقش میانجیگری در تعدادی از فرایندهای سلولی تمایز و    RHPN2 ون ارتباط با صنا  کینی پشم داشت.  

می سلولی  تکثیر  و  رشد  تحریک  کلاونموج   تمایز  و  سلولی  ساخت  در  مسیر  این  همچنین  و  میشود  دخالت  نیز  کند ها 

(UniProtKBون .)RHPN2   در مطالعه پویش ونومی مرتبط با  های اتصالی وابسته به کینازها است.  جزء خانواده ونی پروتئین

 .Zhao et alمرتبط با صنت میانگین  طر الیاا گزارش شده است )  RHPN2صنا  پشم در گوسنندان نژاد چینی، ون کاندیدای  

2021 .) 

های شناسایی شده در این مناطق ژنومی مرتبط با صفات کیفی پشم با  نواحی ژنومی تحت انتخاب و ژن .2جدول 

 hapFLKاستفاده از آماره 

Table 2. Genomic regions containing selection signatures related to wool trait, and genes (QTL) reported in  
these genomic regions using hapFLK method 

کد دسترسی به  

 مقاله

(PubMed ID) 

QTL  های

گزارش شده در  

 منطقه ژنومی 

QTL reported 

in these region 

های موجود در منطقه ژنومی ژن  

Genes including in these 

region 

 موقعیت ژنومی 

Genomic region 

شماره 

 کروموزوم

Number of 

chromosomes 

- - SQOR, BLOC1S6, SLC30A4, 

MIR147B, AFG2B, GATM, 

SLC28A2 SHF, DUOX1, 

DUOXA1, DUOXA2 DUOX2, 

SORD, FERMT2, DDHD1 

62927370:63915570 7 

- - KLHL1, PRKCA, SPHK1,  

MTOR, NEK6, 

LOC106991379, DAPK1, 

RBM47 

44139903:45128103 10 

23825544 Average daily 

gain 

DPY19L3, PDCD5, ANKRD27, 

RGS9BP, NUDT19, TDRD12, 

SLC7A9, CEP89, FAAP24, 

RHPN2 GPATCH1, WDR88, 

LRP3, SLC7A10 CEBPA, 

CEBPG, PEPD 

42446936:43435136 14 

- - ADAMTS9, PRICKLE2 36191293:37179493 19 
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که در تحقیژ  اور استناده شدند،   hapFLKهای انتبا  از جمله اماره تتا و های اماری مبتلف برای شناسایی نشانهروش

های انتبا   های اماری متناوتی هستند که هر اماره و روش ممکن است مناطژ ونومی متناوتی را به عنوان نشانهدارای پیش فرض

های  داده است هنگامی که با استناده از روش(. نتایج تحقیقا  پیشین نشان  Pavlidis and Alachiotis 2017شناسایی کنند )

 Megdicheهای انتبا  مثبت مورد انالیز  رار گیرند، مناطژ ونومی متناوتی گزارش شده است )اماری مبتلف برای شناسایی نشانه

et al. 2019; Kim et al. 2015; Huang et al. 2024 .)  های کاندیدای شناسایی شده در  با توجه به عملکرد بیولوویکی ون

نژادها و گونه بروز فنوتییی صنت مورد  باشد، میهای دیگر میاین پژوهش که منطبژ با گزارشا  پویش ونومی پیشین در  توان 

تر برای تأیید نتایج پژوهش  های تحقیقا  مشابه جدید و استناده از انالیزهای اماری جامعتوان با ادغام دادهمطالعه را توجیه کرد. می

های ترانسکرییتومی اده کرد. همچنین با بررسی تنوع در تعداد کیی و ادغام نتایج مطالعا  پویش ونومی با انالیزهای داده اور استن

این زمینه فراهم کرد.  توان علیمی ارزشمندی در  بیشتر، اطلاعا   بررس  نی همچنرغم کس  اطمینان  موجود در   یچند شکل  یبا 

  ژ ی از طر  کینیت پشم )میانگین  طر الیاا و وری  تغییرا  مرتبط با ان(و    دیشده مرتبط با صنا  تول  ییشناسا  یدایکاند  هایون

  را   امده  دست به  جینتا   دییو در صور  تأ  یبومگوسنندان    یدر نژادها  PCR-SSCPو    PCR-RFLPمانند    یشگاهیمطالعا  ازما 

 . به کار برد یمطالعا  اصلا  برای

 پژوهش،  این  در  شده  شناسایی  های کاندیدا و مسیرهایون  بیولوویکی  عملکرد  به  توجه  گردد بادر انتها بیان میگیری:  نتیجه

  توان می  با توجه به این موووع،  مؤثری داشته باشند،  نقش  کینیت پشم  با  مرتبط  صنا   فنوتییی  بروز  در  هاون  این  رسدمی  نظر  به

  گوسنند با توجه به اهمیت پرورش    .داد   رار   تأیید  مورد  را   ا تصادی   مهم  پویش ونومی صنا    های شناسایی انتبا  برایروش  کارایی

ت زمینه  این  اطلاعا  در  افزایش  و جهان  ایران  برنامهأدر  طرا ی  بر  مناسبی  نژادیثیر  اصلاح  بهره  های  افزایش  وری جمعیت و 

در مجموع،   .شدخواهد  شده سالانه و کاهش  طر الیاا پشم  با هدا افزایش عملکرد شامل تولید پشم شستهکشور  پشمی    گوسنندان

های امیزشی و مطالعا  تکمیلی استناده  تواند منابع اطلاعاتی با ارزشی برای انتبا  ونومی، طرا ی سیستمنتایج این تحقیژ می

 کرد.

نژاد   DNAهای  از شنرکت دانش بنیان سناینا گسنتر البرز به خاطر  مایت مالی برای تعیین ونوتیپ نمونه  :ساپاساگزاری

 شود. زندی در اجرای پژوهش  اور سیاسگزاری می

 

 منابع 

در   DLK1ون  انیشاهدانه بر ب ری( تاث1402محمدروا )  یمحمداباد ،الههمت  شمتیعسکر ،اصغر یعل دیس یا مداباد یجعنر

 .234-217(، 1)15 ،یکشاورز یوتکنولووی. مجله بیکرمان یها ل  بره  بافت
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ران، دست و   یهادر بافت  MYH7ون  انیب ی ( بررس1402) دی م  نیرالدیمحمدروا، خ یمحمداباد ن،یام یخضر را،یسم یشکر

 .236-217(،  2)15 ،یکشاورز یوتکنولووی. مجله بینژاد کرمان یپروار یهاراسته بره

 1 فاکتور ون انی ب بر (Foeniculum vulgare) انهیراز اثر( 1402) دیمج ی صن یمحمدروا، گلکار افروز، عسکر یمحمداباد

 .256-239(، 4)15 ،یکشاورز یوتکنولوویب  مجله. یکرمان گوسنند شکمبه  بافت در نیانسول شبه  رشد

 یبندهی( مطالعه ساختار و لا1397) نیمحمد  سی مراد  ،لیشجاع جل ،نیشهر بابک  س یمراد ،عباس دیرأفت س ،نی س یمحمّد

  ،(ی)دانش کشاورز یعلوم دام یها. پژوهشیپشم در گوسنندان نژاد زند  ینیصنا  ک یییهاپلوت یو ارتباط ونوم یتیجمع

28(2)، 204-193. 
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