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 چکیده

ای مؤثر بر قطر پشم در نژادهای ه ز این پژوهش پویش ژنوم گوسفند برای شناسایی جایگاههدف ا

رأس از نژاد ایرانی زل و  44حیوان، شامل  34خون  یها بومی کشور بود. برای این منظور نمونه

ها با استفاده از  ، نمونهDNAو پس از استخراج شد بختیاری تهیه  رأس از نژاد ایرانی لری 44

بررسی کیفی  به منظورهای حاصل  تعیین ژنوتیپ شدند. داده Ovine 50k SNP Chipهای  هآرای

حیوان آنالیز  31مربوط به  SNPنشانگر  45154آنالیز شدند. پس از این مراحل، در نهایت مجموع 

مساوی  و صفات میانگین قطر الیاف و نسبت الیاف یآور پشم این حیوانات نیز جمع ةنمون .شدند

در آنالیزهای آماری اثر  شدند. یریگ اندازه OFDAمیکرومتر، با استفاده از فناوری  31تر از یا بیش

، آزمون دار ارات معنیثتأپس از شناسایی  عوامل ثابت گله، سال تولد و جنس حیوان بررسی شد.

. استفاده شد FDRارزیابی و برای کنترل نرخ اشتباه از تصحیح  PLINKافزار  پویش ژنومی در نرم

با در نظر گرفتن این نتایج در آنالیزهای پویش ژنومی، در مجموع سه جایگاه نشانگری روی 

 31روی صفت نسبت الیافی که مساوی یا بیشتر از  داری ابا یک اثر معن 4و  1های  کروموزوم

شده در این مناطق نیز  شناسایی یها . بررسی ژن(>15/1pشناسایی شد ) میکرومتر هستند،

 مهم تأثیرگذار بر کیفیت پشم در این مناطق است. یها وجود ژن ةدهند نشان

 

 صفات کمی، قطر پشم، گوسفند ایرانی. های یگاهپویش ژنومی، جا کلیدی: یها واژه

 

 همقدم

ها بیانگر آن است که ایران از نظر تعداد گوسفند  گزارش

چهارمین و از لحاظ تولیدات پشم پنجمین کشور جهان 

است که از نظر کیفیت پشم جایگاه در حالی  . ایناست

مناسبی در جهان ندارد، زیرا تمام پشم تولیدی ایران 

شوند و تنها در  های ضخیم محسوب می جزو پشم

. در ایران پرورش شود یصنعت قالیبافی از آن استفاده م

گوسفند برای تولید پشم به عنوان منبع درآمد 

خام اقتصادی برای کشاورزان و همچنین تولید مواد 

مورد نیاز در صنعت فرش دستباف دارای اهمیت زیادی 

است. پشم پس از تولید گوشت در اولویت دوم دامدارها 

و پشم تولیدی عموماً در بازارهای محلی  گیرد یقرار م

شود. تولید پشم در ایران به ازای هر رأس  فروخته می

که  کیلوگرم است در حالی 2/1گوسفند اغلب کمتر از 

 6تا  2/2طور میانگین  تولید در دنیا بهاستاندارد 

(. بنابراین با توجه به FAO, 2012) باشد یمکیلوگرم 
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تولید پشم و نقش تولید  زیادگوسفند، حجم  تعداد زیاد

این محصول دامی در اقتصاد کشور، انجام تحقیقاتی در 

راستای شناسایی عوامل ژنتیکی تأثیرگذار بر این صفت 

 .رسد یضروری به نظر م

گذشته تحقیقات مختلفی برای  یها در سال

QTLژنومی ) های یگاهشناسایی جا
مرتبط با صفات  (1

شده است. اما تاکنون  جرامهم اقتصادی در گوسفند ا

اند که در  شناسایی شده ها یگاهتعداد کمی از این جا

 Animal QTLdbمانند  QTLهای اطلاعاتی  قالب پایگاه

در  ها یتمحدود ینتر در دسترس باشند. یکی از مهم

گذشته،  یها اجرای این تحقیقات در گوسفند طی سال

فقدان ابزاری بود که بتوان با استفاده از آن الگوی عدم 

( و پویش ژنومی را برای صفات LD) 2تعادل لینکاژی

 2223 ةد. در ژانویکرمختلف در سطح ژنوم بررسی 

 ةدر گوسفند و استفاد SNP Chip ةطراحی اولین آرای

 2نژاد اهلی و  29ن ژنوتیپ یآن در تعی آمیز از یتقموف

 Sheep HapMap ةنژاد وحشی گوسفند در قالب پروژ

 ها یه. طراحی این آرا(Kijas et al., 2009)گزارش شد 

در راستای مطالعات پویش در سطح  را افق جدیدی

GWASژنوم )
مرتبط با  های یگاه( و شناسایی جا9

 صفات مختلف فراهم کرد.

( با GWASت پویش در سطح ژنوم )مطالعا

SNP) یدینوکلئوت از چندشکلی تک یریگ بهره
( با 6

جدید برای شناسایی  یچگالی نشانگری بالا، تکنیک

هاست.  های مؤثر برای صفات مهم اقتصادی در دام ژن

GWAS به( طور عمده  از تغییرات توالیSNP در کل )ها

تجزیه و  رایژنوم، همراه با فنوتیپ و اطلاعات شجره، ب

ها یا عناصر  تحلیل پویش ژنومی و شناسایی ژن

که برای صفات مورد نظر  کند یاستفاده م ای نظارتی

مکانیسم  ةو راه جدیدی برای مطالع مهم هستند

. برای اولین بار این کند یژنتیکی این صفات ارائه م

 های انسان استفاده شد روش در تجزیه و تحلیل بیماری

(Klein et al., 2005) های یسپس با شناسایی توال 

ژنتیک  های ینهمختلف، در زم های یهآرا ةژنومی و توسع

و اصلاح نژاد حیوانات اهلی نیز به کار گرفته شد. در 

                                                                                
1. Quantitative Trait Loci data base  
2. Linkage Disequilibrium 

3. Genome Wide Association Studies  
4. Single Noleotide Polymorphism  

 GWASمختلفی از  یها طول چند سال گذشته، نمونه

 ,.Mai et al)در حیوانات اهلی از جمله گاو  آمیز یتموفق

، اسب (Duijvesteijn et al., 2010)، خوک (2010

(Hill et al., 2010) سگ ،(Awano et al., 2009)  و

گزارش شده است.  (Abasht & Lamont, 2007)مرغ 

با این حال با توجه به اطلاعات محدود موجود در ژنوم 

 بارةگوسفند، تعداد کمی از مطالعات پویش ژنومی در

 Johnston et al. (2011) گوسفند گزارش شده است.

گوسفند گزارش کردند.  بارةرا در GWASه اولین مطالع

و  در این تحقیق صفت شاخ در گوسفند بررسی شد

ژنومی مرتبط با این صفت به طور  های یگاهجا

 شناسایی شدند. آمیزی یتموفق

تاکنون تحقیقات اندکی  دهد ها نشان می یبررس 

مؤثر بر فاکتورهای مختلف  یهاQTLبرای شناسایی 

است که عمدتاً  گرفتهانجام  تأثیرگذار در تولید پشم

روی صفات کیفی مانند رنگ پشم تمرکز یافته است و 

مؤثر در این زمینه نیز گزارش  های یگاهتعدادی از جا

 ,.Purvis & Franklin, 2005; Smit et alشده است )

با توجه به اینکه طراحی اولین و (. با وجود این 2002

وسفند در در گ SNP Chip Ovine 50k های یهسری آرا

ه ب تا ها، یگزارش شده است، طبق بررس 2223سال 

بررسی ارتباط این صفت در سطح  برایحال تحقیقی 

ژنوم گوسفند گزارش نشده است. با توجه به اینکه 

میکرومتر به عنوان  92الیاف دارای قطر بیشتر از  ،اغلب

شود، در این تحقیق  معیار ضخامت درنظر گرفته می

، نسبت الیافی که 6گین قطر الیافعلاوه بر صفت میان

. شدنیز بررسی  4میکرومتر بودند 92مساوی یا بیشتر از 

بنابراین هدف از اجرای این تحقیق بررسی ژنوم 

مرتبط با صفات  های یگاهگوسفند و شناسایی جا

 SNP های یهتأثیرگذار در قطر پشم با استفاده از آرا

Chip  هزار  62است که همزمان چندشکلی را در حدود

. شناسایی این کنند یجایگاه نشانگری بررسی م

دارای  تواند یاز دیدگاه علمی و اقتصادی م ها یگاهجا

 اهمیت زیادی باشد.
 

                                                                                
5. Mean fiber diameter in µm  
6. The proportion of fiber that are equal or more than 

30 µm  
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 ها مواد و روش

هایی که در  پشم و خون از گله یها در این تحقیق نمونه

اخیر تحت سیستم ثبت شجره و رکوردگیری  یها سال

 یآور اند، جمع گرفتهمرکز اصلاح نژاد دام کشور قرار 

ها از دو نژاد شاخص ایرانی  شد. برای این منظور نمونه

آوری شدند که دارای سهم  جمع بختیاری یزل و لر

قابل توجهی در جمعیت گوسفند ایرانی هستند. 

استخراج  ةبا استفاده از روش بهین DNAاستخراج 

پس از اطمینان از کمیت و کیفیت  گرفت. نمکی انجام

نمونه به  67حیوان شامل  36ها، مجموع  نهبالای نمو

 Invermayازای هر نژاد در مرکز ژنومیکس و تولیدمثل 

 Illuminaهای  کشور نیوزیلند با استفاده از آرایهدر 

OvineSNP50K Beadchip  با استفاده از وتکل

 (http:// www.illumina.com) استاندارد شرکت ایلومینا

ها امکان تعیین ژنوتیپ  یهآرا تعیین ژنوتیپ شدند. این

جایگاه نشانگری را فراهم  66222همزمان حدود 

برای اطمینان از  .(Moradi et al., 2012)کنند  می

حاصل از تعیین ژنوتیپ در آنالیزهای  یها کیفیت داده

اولیه  یها نهایی مراحل مختلف کنترل کیفیت روی داده

ژنوتیپ  درصد 6حیوانات با بیش از  .اعمال شد

هایی که بر  رفته )یک حیوان از هر نژاد( و نمونه دستاز

PCAاساس آنالیز 
خارج از گروه نژادی خود قرار  1

گرفته بودند )یک حیوان از هر نژاد( از آنالیزهای بعدی 

که در مجموع  ییهاSNPکنار گذاشته شدند. سپس 

MAFحیوانات دارای حداقل فراوانی آللی )
 Call( و 2

rate ها که برای آن نشانگر تعیین  )درصدی از نمونه

 درصد 36و  درصد 1اند( به ترتیب کمتر از  ژنوتیپ شده

حذف  SNP)مارکر  6166 و 1733بودند )به ترتیب 

هایی که  آن ،باقیمانده یهاSNPشدند. در نهایت برای 

-در هر کدام از نژادهای مورد مطالعه در تعادل هاردی

ن معیاری از عنوا ( بهSNP 62واینبرگ نبودند )مجموع 

خطای تعیین ژنوتیپ، کنار گذاشته شدند. به این 

 ةنمون .در نظر گرفته شد 12-4منظور سطح احتمال 

و با استفاده از  یآور پشم این حیوانات نیز جمع

OFDAتکنولوژی 
در کشور نیوزیلند آنالیز شدند.  9

                                                                                
1. Principal Component Analysis  
2. Minor Allele Frequency  
3. Optical Fiber Diameter Analysis  

برای صفات میانگین قطر الیاف و نسبت  OFDAآنالیز 

میکرومتر هستند  92بیشتر از  الیافی که مساوی یا

های کمی با استفاده از  داده .گرفت ( انجام≤92%)

ست شدند. سپس تبودن  لبرای نرما SAS v9.1افزار  نرم

در  GLM ةدار با استفاده از رویابرای وجود اثر معن

عوامل ثابت گله، سال تولد و جنس  SASافزار  نرم

عنوان متغیر  به دار اشدند. این اثرات معن بررسی حیوان

پویش ژنومی در نظر  های یلکمکی در تجزیه و تحل

افزار  گرفته شدند. آزمون پویش ژنومی با استفاده از نرم

NKPLI )pngu.mgh.harvard.edu/~purcell/plink) 

های  انجام گرفت و برای کنترل نرخ اشتباه از آزمون

FDR یحمختلفی همچون تصح
همچنین  .استفاده شد 6

با  6بندی جمعیتی لایه نبودوجود یا ق در این تحقی

افزار   در نرم( λاستفاده از فاکتور تورم کنترل جمعیتی )

PLINK یها و ترسیم پلات Q-Q افزار  در نرم

SNPEVGWin_3.2 و نمودار پویش شده  بررسی

های  ژنومی در مناطق مختلف ژنوم با استفاده از گراف

یش داده نما Haploview v4.1افزار  منهتن توسط نرم

برای تعیین موقعیت ژنومی نشانگرها در سطح ژنوم  .شد

ژنومی در دسترس گوسفند،  ةگوسفندی از آخرین نسخ

 Ovine version 3.1 Genome Assemblyیعنی 

(http://www.ensembl.org/Ovis_aries/Info/Index) 

 بعد برای بررسی وجود  ةاستفاده شد. در مرحل

QTLدر مناطق مرتبط با کیفیت پشم  یها

 Animal QTLdbهای مرکز  شده از داده شناسایی

(http://www.animalgenome.org/cgi-bin/QTLdb/ 

index )های موجود در این مناطق  و برای بررسی ژن

از اطلاعات پایگاه  (SNPدر اطراف هر  kb622 ة)فاصل

و  NCBI (http://www.ncbi.nlm.nih.gov/)اطلاعاتی 

UCSC /(http://genome.ucsc.edu ).استفاده شد 

 

 نتایج و بحث

 یها داده یپس از اجرای مراحل مختلف کنترل کیف

اجرای  برای SNPنشانگر  62264اولیه، مجموع 

بودن  بررسی نرمال .آنالیزهای بعدی انتخاب شدند

توزیع نرمال خطاهای مربوط  ةدهند کمی نشان یها داده

                                                                                
4. False Discovery Rate  
5. Population stratification  
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گله،  به صفات مورد مطالعه بود. بررسی اثرات ثابت

جنس و سال تولد روی این صفات نشان داد که اثر 

( >21/2P) است دار اهر دو صفت معن برجنس 

 ( و در جنس نر بیشتر از ماده است.1)جدول

 
سطح اطمینان مربوط به اثرات ثابت گله، سن و  .1جدول 

( و نسبت MFDجنس روی صفات میانگین قطر الیاف )

 (%  <92میکرومتر ) 92مساوی یا بیشتر از  با قطر الیاف
 عوامل ثابت 

 صفت 
 جنس تاریخ تولد گله

MFD 266/2 412/2 2226/2 

92>  % 112/2 466/2 222/2 

 

نتایج مشابهی در تحقیقات پیشین نیز به دست آمده 

خصوصیات مختلف پشم را  Dass & Singh (2001)است. 

ررسی و گزارش کردند که بدر گوسفند مارواری هند 

صیات مختلف پشم مانند قطر، طول و جنس روی خصو

دارد. تحقیقات دیگری نیز سن را  داری ناتجعد اثر مع قدارم

اند.  دهکردار گزارش  امؤثر و معن ،در تغییرات میانگین قطر

اثر سن روی قطر پشم در گوسفندان دالاق  در تحقیقی

ایرانی بررسی و گزارش شد که با افزایش سـن، قطر پشم 

. در این تحقیق اثر تاریخ تولد کند یمنیز افزایش پیدا 

نژادی و  یها به دلیل تفاوت تواند ینشد که این م دار امعن

 .(TaherPour & Afshar, 2007) گیری باشد نمونه ةنحو

یکی از نکات مورد توجه در اجرای این تحقیق تعداد 

 (GWAS)کم نمونه برای تحقیقات پویش در سطح ژنوم 

اگانه بود. به این منظور ابتدا برای هر نژاد به صورت جد

فاکتور تورم کنترل جمعیتی )لامبدا( در آنالیزهای پویش 

برای صفات مورد  Q-Q یها ژنومی محاسبه و سپس گراف

نسبت  ،لامبدا ةآمار .(2و  1)شکل مطالعه ترسیم شد 

آزمون کای مربع به مقدار مورد  ةشد مشاهده ةمقدار میان

. توجیه این امر این است تاس( 666/2انتظار تئوریک آن )

آن را  ةمقدار میان ،که افزایش واریانس توزیع کای مربع

تواند ناشی  افزایش خواهد داد و این افزایش در واریانس می

بندی جمعیتی  زمانی که لایه .بندی جمعیتی باشد از لایه

 1برابر  یباًلامبدا تقر ةها وجود نداشته باشد، آمار در داده

. نتایج نشان داد (Devlin & Roeder, 1999) خواهد بود

است و  1فاکتور لامبدا برابر با ، که برای صفت قطر الیاف

انحراف سیستماتیکی برای  Q-Qبر اساس نتایج 

های ژنی به خاطر نژادهای مختلف وجود ندارد و  فراوانی

حاضر برای پویش  ةهر دو نژاد در مطالع یها ترکیب داده

لامبدا و ترسیم  ةتایج محاسباست. ن یرپذ ژنومی امکان

 نبود ةدهند گراف منهتن برای صفت دوم نیز نشان

جمعیتی در مجموع حیوانات مورد مطالعه در  بندی یهلا

ی ئ( و انحراف جزλ=12/1این تحقیق برای این صفت بود )

در  دار انیز با درنظر گرفتن اثر عامل ثابت معن ها یدر فراوان

به این صفت تصحیح شد. آنالیزهای پویش ژنومی مربوط 

علاوه بر این برای کنترل نرخ اشتباه از آزمون محتاطانه 

FDR ( استفاده شد. نتایج پویش در سطح ژنومGWAS )

برای صفات قطر الیاف و نسبتی از الیاف که دارای قطر 

ارائه شده  6و  9میکرومتر هستند، در شکل  92بیش از 

الیاف به  برای صفت میانگین قطر GWASاست. آنالیز 

-Pچند ارزش  شناسایی نشانگرهایی منجر شد که هر

Value ها برای  آنGC
پس  ( ولی>221/2p)بود  دار امعن 1

نشدند. در  دار امعن FDRاز تصحیح بسیار محتاطانه 

 یهاSNPاین نشانگرها به عنوان  GWASمطالعات 

برای ارتباط با صفت مورد مطالعه گزارش  2پیشنهادی

وجود این پویش ژنومی برای صفت نسبت . با شوند یم

میکرومتر هستند، به  92الیافی که مساوی یا بیشتر از 

)در  1های  شناسایی سه جایگاه نشانگری روی کروموزوم

 bpهای  )در موقعیت bp 263343729 ،)4موقعیت ژنومی 

د که حتی پس از انجامی( bp22626322و  22932276

با این  (>26/2p)ها  نآ دار انیز ارتباط معن FDRتصحیح 

هایی که برای این صفت روی  صفات باقی ماند. جایگاه

دار شدند، برای صفت میانگین  امعن 4و  1 یها کروموزوم

پیشنهادی بوده و ارزش  یهاSNPقطر الیاف نیز جزو 

 FDRاگرچه از دیدگاه آماری برای تصحیح ؛ ندداری زیاد

ارتباط نزدیک دار نشدند که این مشاهده با توجه به  امعن

 .رسد یاین دو صفت، منطقی به نظر م

برای صفت نسبت الیافی که  ادارنشانگرهای معن

میکرومتر هستند، فراوانی آللی  92مساوی یا بیشتر از 

مختلف در  های یپها و همچنین میانگین فنوتیپی ژنوت آن

ارائه شده است. نتایج نشان  2گوسفندان ایرانی در جدول 

در نژادهای ایرانی  Aو  T ،G یها انی آللکه فراو دهد یم

 های یپمختلف کم است، در حالی که ژنوت های یتدر موقع

                                                                                
1. Genomic Control  
2. Suggestive significant SNPs  
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TT ،GG  وAA  طور  دیگر به های یپژنوتدر مقایسه با

. بنابراین به دارندنسبت الیاف قطور کمتری  یقابل توجه

در صورت امکان انتخاب حیوانات بر اساس  رسد ینظر م

 ی، با در نظر گرفتن سایر عوامل، هرژنوم های یگاهاین جا

ایرانی  یگونه انتخابی برای بهبود ظرافت پشم در نژادها

 باشد. ها یپباید در جهت افزایش فراوانی این ژنوت
 

با اثر  مختلف، برای نشانگرها های یپمیکرومتر دارند در ژنوت 92فراوانی آللی و میانگین نسبت الیافی که قطر بیش از  .2جدول 
FDR دار امعن 

 نام  SNP کروموزوم موقعیت فراوانی آللی انحراف معیار میانگین فنوتیپی

CC= 46/22  226/2 C= 27/2  263343729 1 OAR1_259969782_X.1 

TC= 74/72   T= 19/2     

TT= 76/61       

      

AA= 96/22  296/2 A= 47/2  22932276 4 OAR6_88390075.1 

AG= 23/72   G= 99/2     

GG= 27/49       

      

GG= 72/21  296/2 G= 44/2  22626322 4 s08179.1 

AG= 72/72   A= 96/2     

AA= 66/49       

 

 
  ؛ارتباط نشانگرهای مورد آزمون برای صفت میانگین قطر الیاف Q-Qپلات  .1شکل 

 (λ=22/1) استده ش همشاهد pمقدار  yمورد انتظار و محور  pمقدار  X محور

 

 
  ؛میکرومتر هستند 92ارتباط نشانگرهای مورد آزمون برای صفت نسبت الیافی که مساوی یا بیشتر از  QQپلات . 2شکل 

 (λ=12/1) استشده  مشاهده pمقدار  yمورد انتظار و محور  pمقدار  X محور
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ها در SNPموقعیت  Xگراف روی محور در این  ؛پویش ژنومی برای صفت میانگین قطر الیاف ةپلات منهتن از مطالع. 9شکل 

 6تا  9هایی که دارای ارزشی بین SNPنمایش داده شده است.  GCمنفی لگاریتم  یها ارزش Yمختلف و روی محور  یها کروموزوم

برای  6/6تر از یش)با توجه به اینکه اسنیپی با ارزش ب دهند ی( نشان مFDRنشانگرهای پیشنهادی برای صفت را )پس از تصحیح  ،هستند

 شد(. هنمایش داد 6/6این صفت وجود نداشت، پلات تا ارزش 

 

 
(. در این %  <92میکرومتر هستند ) 92نسبت الیافی که مساوی یا بیشتر از پویش ژنومی برای صفت  ةپلات منهتن از مطالع .6شکل

نمایش داده شده است.  GCلگاریتم منفی  یها ارزش Yمختلف و روی محور  یها ها در کروموزومSNPموقعیت  Xگراف روی محور 

SNP با این صفت  دار انشانگرهای معن 6تر از یشب یها و ارزش بوده جزو نشانگرهای پیشنهادی ،هستند 6تا  9هایی که دارای ارزشی بین

 .دهند ی( را نشان مFDR)پس از تصحیح 
 

مرتبط با کیفیت پشم در مناطق  یهاQTLبررسی 

مرتبط با  QTLود یک وج ةدهند شده، نشان شناسایی

روی کروموزوم  (MFD) صفت میانگین قطر الیاف

شده در  ژنومی شناسایی ةگوسفند در منطق 4 ةشمار

با بررسی  .Ponz et al (2001)این تحقیق بود. 

خصوصیات پشم در نژادهای گوسفند رومانف و بریکون 

 ای همنطق ای، یزماهوارهنشانگر ر 62با استفاده از  1دوچر

کردند که با قطر پشم در این نژادها در گزارش  ژنومی را

 155/7-0شده در موقعیت  گزارش QTLارتباط بود. 

(cM) های  اسنیپ ةقرار داشت که در محدود

در این تحقیق  4 ةشده روی کروموزوم شمار شناسایی

 (.2است )جدول 

                                                                                
1. Berrichon du cher  

نشان داد  نیزهای موجود در این مناطق  بررسی ژن

 1روی کروموزوم  OAR1_259969782_X.1 که نشانگر

-keratin-associated protein 10 های ژندر مجاورت 

8-like  وkeratin-associated protein 12-2-like  واقع

ترین ترکیب ساختمانی  . پروتئین کراتین مهمشده است

هد که نقش مهمی در رشد و د الیاف پشم را تشکیل می

تبط با های مر اخیر ژن یها ساختار الیاف دارد. در سال

(KAP)کراتین 
های مرتبط با  ترین ژن به عنوان مهم 2

کیفیت پشم در نژادهای مختلف شناسایی و بررسی 

گزارش کردند که بین  Parsons et al. . ((1994اند هشد

 بالای پروتئین با درصد ةژن کراتین که تولیدکنند

است و قطر الیاف پشم ارتباط وجود  یروزینت-گلیسین

                                                                                
2. Keratin associated protein (KAP) genes  
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در تلاقی برگشتی نژاد  Beh et al. (2001)دارد. 

شده در  گزارش QTLاثر  ةانداز ،مرینوس با رامنی

میکرومتر تغییر در  9را  Parsons et al. ( (1994تحقیق 

 Purvis & Franklin (2005) .قطر الیاف گزارش کردند

نیز گزارش کردند که بین ژن کراتین و صفاتی مانند 

الیاف ارتباط  قطر الیاف، ضریب تنوع قطر و استحکام

بنابراین در مجموع تطبیق نتایج این تحقیق . وجود دارد

سببی روی  یها وجود جهش ،ناهای سایر محقق با یافته

رات قابل توجه بر قطر یثتأرا با  4و  1 یها کروموزوم

 .دهد یپشم در نژادهای ایرانی نشان م

 

 گیری کلی نتیجه

 در این پژوهش پویش ژنوم گوسفند برای شناسایی

. برای گرفتهای ژنومی مؤثر بر قطر پشم انجام  جایگاه

شناسایی مناطق ژنومی مؤثر بر صفات تأثیرگذار در 

و با  یآور پشم از حیوانات جمع ةنمون کیفیت پشم،

ژنوتیپ  یها داده آنالیز شد. OFDAاستفاده از فناوری 

 Ovine BeadChip های یهمورد نیاز نیز با استفاده از آرا

قبلی توانایی  های ها در آزمایش . این آرایهدست آمد هب

های سببی همچون صفت  جهش یابی خود را در مکان

 Becker et)چشم به اثبات رسانده بودند  ةناهنجاری کر

al., 2010) در این تحقیق سه جایگاه نشانگری روی .

روی  دار ا)دو جایگاه( با اثر معن 4و 1های  کروموزوم

 92اوی یا بیشتر از مس با قطر صفت نسبت الیاف

های QTLها و  بررسی ژن شناسایی شد که ،میکرومتر

ارتباط این  ةدهند شده در این مناطق نشان گزارش

در نهایت این . جایگاه با کیفیت پشم در گوسفند بود

ها در پویش ژنومی گوسفند  تحقیق که جزو اولین گام

مرتبط با قطر پشم محسوب  های یگاهبرای شناسایی جا

اطلاعات باارزشی برای شناسایی  تواند یم د،شو یم

 مؤثر بر این صفت در آینده فراهم آورد.  یها ژن
 

 سپاسگزاری 

مرکز اصلاح نژاد  ةنویسندگان مقاله از همکاری صمیمان

دام کشور به دلیل در اختیار گذاشتن حیوانات تحت 

 AgResearchشده و مرکز  یآور پوشش و رکوردهای جمع

شان برای تعیین  های ارزنده ر کمکنیوزیلند به خاط

این تحقیق با  .ها کمال تشکر را دارند ژنوتیپ و آنالیز داده

 ةمالی مرکز اصلاح نژاد کشور و مؤسس های یتحما

تحقیقات علوم دامی کشور، قطب علمی بهبود کیفیت 

اندیش و  مبارک ةگوسفند دانشگاه تهران، مؤسس ةلاش

که  گرفتند انجام نیوزیل AgResearchمرکز تحقیقاتی 

قدردانی تشکر و وسیله از این مراکز صمیمانه  بدین
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