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 چکیده

 از مناطقی شناسایی تحقیق، این هدف است. تیجمع کیژنت حوزۀ در مهم های بحث از مثبت انتخاب تحت )ژنومی( ژنگانی مناطق شناسایی
 ادنژ دو از گوسفند رأس 75 منظور این برای اند.گرفته قرار مصنوعی یا طبیعی انتخاب تأثیر تحت که است مغانی و افشاری گوسفندان ژنگان

 شدند. )ژنوتیپ( نژادگان تعیین Illumina Ovine SNP50K BeadChipژنگانی هایآرایه از استفاده با رأس(، 34) مغانی و رأس( 41) افشاری
 به رمنج تحقیق این نتایج شد. استفاده R محیط در Lokern افزارینرم بستۀ در )تتا( FST ریبناا آزمون از مثبت، انتخاب هاینشانه ردیابی برای

 بودند. قرارگرفته نژادها این در مثبت هایانتخاب هدف که شد 26 و 22 ،15 ،13 ،9 ،8 ،4 ،3 ،2 هایکروموزوم روی ژنگانی منطقۀ16 شناسایی
 انتخاب هاینشانه ،ژهیو به داشتند. نقش بیوشیمیایی و سلولی هایفرآیند از ایگسترده طیف در سیگنال انتقال هایمسیر در هاژن این بیشتر

 )مورفولوژی( شناختی ریخت (،EDN3، BNC2) پوست در رنگدانه تجمع هایفرآیند بر مستقیمغیر یا مستقیم طور به که ژن چندین پوشانندۀ
 شناسایی بودند، مرتبط (IL2RB) ایمنی پاسخ و (PPP1R3D) وساز سوخت تنظیم (،BMP2، EXT2، ALX4) بدن اندازۀ و ساختار یا اسکلت
 شرایط و محیط با شدن سازگار و تکامل روند و فرآیند در شده انجام هایانتخاب که دهدمی نشان شدهشناسایی ژنی هاینمکا شدند.

 مهمی نقش تواندمی تحقیق این از آمده دست به نتایج بنابراین، است. شده مغانی و افشاری نژادهای جمعیتی تفرق به منجر متفاوت، جغرافیایی
 باشد. داشته بومی نژاد دو این متمایزکنندۀ )فنوتیپی( پدیدگانی صفات با مرتبط نگانیژ مناطق ردیابی در
 

 .انتخاب ۀنشان ،مغانی گوسفند افشاری، گوسفند جمعیتی، تمایز شاخص ،کاندید هایژن کلیدی: هایهواژ
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ABSTRACT 
The detection of genomic regions under positive selection is one of the important topics in population genetics. The 
objective of the present study was to identify the genomic regions that have been under natural or artificial selection in 
Afshari and Moghani sheep breeds. Seventy-five samples from Afshari (N=41) and Moghani (N=34) breeds have been 
genotyped using the Illumina Ovine SNP50K BeadChip. Unbiased method of population differentiation index (Theta) was 
used to detect the positive selection signatures using Lokern R package. The results of this study revealed 16 genetic regions 
on chromosomes 2, 3, 4, 8, 9, 13, 15, 22 and 26 where have been under positive selection in these two Iranian sheep breeds. 
A majority of the genes were involved in signal transduction pathways in a wide variety of cellular and biochemical 
processes. In particular, selection signatures were identified spanning several genes that directly or indirectly influenced 
pigmentation (EDN3, BNC2), skeletal morphology and body size (ALX4, EXT2, BMP2), metabolic regulation (PPP1R3D) 
and immune response (IL2RB). The results of the present study and identified genomic regions suggest that the selection 
during the evolution and adaptation to the different environments and geographical conditions led to population 
differentiation in Afshari and Moghani breeds. In conclusion, finding of this study can play an important role in tracing the 
genomic regions associated with the distinctive traits of these two indigenous breeds. 
 
Keywords: Afshari sheep, candidate genes, Moghani sheep, population differentiation index, selection signature. 
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 مقدمه

 لحاظ از اهلی دام هایگونه نتریمهم از یکی گوسفند،

 اقتصادی -اجتماعی اهمیت و جغرافیایی توزیع ،شمار

 از بازتابی ،گونه ینا ةگسترد توزیع است. جهان در آن

 امر این و است مختلف هایمحیط به آن سازگاری

 بسیار (مورفولوژیکی) شناختی ریخت تنوع به منجر

 ،شدن اهلی از پس است. شده گونه ینا در زیاد

 شده انتخاب شیر و پشم گوشت، تولید برای وسفندگ

 (.Kijas et al., 2009) است

 طول در که است اصلی هاینیرو از یکی انتخاب،

 در خاصی نواحی در هایینشانه ایجاد به منجر زمان

 که یژنگان ردپاهای این .شودمی (ژنوم) ژنگان سطح

 انتخاب هاینشانه ماند،می برجای انتخاب نتیجۀ در

 که هاییجایگاه شناسایی در تواندمی و شودمی امیدهن

 Kreitman et) شوند استفاده اند،بوده انتخاب تحت

al., 2000.) بودن دسترس در اخیر ایهسال در 

 ابزارهای ۀتوسع و اهلی دامی هایگونه یژنگان اطلاعات

 خاص ۀگون کی در را ردپاها این شناسایی آماری،

 انتخاب (.Dong et al., 2013) است کرده پذیرامکان

 تازه جهش یک که دهدمی رخ یهنگام مثبت

 انتخابی برتری یک دیگر، هایجهش از بیش جادشدهیا

 افزایش جمعیت در آن فراوانی بنابراین و باشد داشته

 هاینشانه شناسایی (.Kaplan et al., 1989) یابدمی

 علاقۀ مورد هایبحث از یکی طورمعمول به انتخاب

 اطلاعات تواندمی زیرا است، تکاملی ژنتیک صصانمتخ

 اطلاعات تا هاژنگان تشکیل تکاملی هایفرایند از ایپایه

 دهد قرار اختیار در هاژن ژنگانی/ نواحی از عملکردی

(Nielsen, 2005.) تحت )کاندید( نامزد مناطق شناسایی 

 به سازگاری در درگیر مولکولی سازوکار درک در انتخاب

 در است ممکن همچنین و کندمی کمک گرانپژوهش

 انتخاب تحت که مهم صفات با مرتبط مناطق شناسایی

 باشد. سودمند و مؤثر هستند،

 و وزن ینسنگ نژادهای از یکی افشاری گوسفند

 مناسب، رشد ظرفیت که است ایران در یگوشت

 دارد. سرد یهوای و آب شرایط با سازگاری و یدمثلتول

 در و زنجان استان در نژاد نای پرورش اصلی محل

 کردستان و یغرب و یشرق آذربایجان نقاط از برخی

 حدود در نژاد این جمعیت بیشترین .است شده توزیع

 نشانماه منطقۀ در زنجان استان در رأس 1000000

 افشاری نژاد گوسفند حال، ینباا است. شده متمرکز

 ظرفیت و قابلیت همچنین و داردنبه و گوشتی نژاد

 بدن پوشش رنگ دارد. بالا باروری ژنتیکی پتانسیل()

 مدولا با ضخیم پشم و ایقهوه عموم طور به نژاد این در

 ,.Moradi et al) است مناسب فرش صنعت برای

2017; Khaldari, 2014.) 

 یکی رأس میلیون 5/5 حدود جمعیتی با مغانی نژاد

 اصلی محل است. کشور گوشتی هاینژاد ترینمهم از

 نژادهای جزو نژاد این است. اردبیل استان آن رشپرو

 و تحمل قابلیت به که شودمی بندیدسته کشور گوشتی

 است شده شناخته سنگین هایبره تولید توانایی

(Mokhtari et al., 2015.) یا شکری مغانی گوسفند رنگ 

 هابیماری برابر در یتوجه قابل مقاومت و است نخودی

 (.Pourbayramian et al., 2012) دارد

 توسط تولیدشده یژنگان هایداده به دسترسی

 (SNP) نوکلئوتیدی تک شکلیچند های وتحلیل یهتجز

 پذیریتغییر ژنگانی هایالگو ۀمقایس و گسترده-ژنگان

SNP مناطق شناسایی سبب واگرا، هاینژاد بین 

 انتخاب فشار تفاوت با مرتبط هایژن و مشهور ژنگانی

 ,.Kijas et al) گوسفند شامل داکی هایگونه در

2012; Moradi et al., 2012)، گاومیش (Qiu et al., 

 Elferink et) مرغ و (Stella et al., 2010) گاو (،2012

al., 2012) مغانی و افشاری نژاد گوسفند است. شده 

 گوسفندداری بخش در ژنتیکی مهم منابع از یکی

 ةقوبال تولیدی های ویژگی و صفات و بوده کشور

 ند.دار پشم و گوشت تولید ینۀدرزم ویژه به باارزشی

 در ژنگانی مناطق شناسایی تحقیق، این انجام از هدف

 نژاد دو در مصنوعی و طبیعی هایانتخاب معرض

 از آن انجام برای که است مغانی و افشاری شاخص

 استفاده یگوسفند HapMap ةپروژ ةداد ۀمجموع

 (ژنوتیپی) ادگانینژ اطلاعات شامل پروژه این شد.

 سراسر در متنوع منشأ با نژاد 74 از حیوان 2819

 رمزگشایی برای یتوجه قابل منابع که است جهان

 گوسفند در ی(فنوتیپ) پدیدگانی تنوع ژنتیکی اساس

 ژنگانی هایجایگاه شناسایی همچنین .کندمی فراهم

 طریق از پدیدگانی صفات از بسیاری برای نامزد

 صفات با هاییجمعیت در انتخاب ایهنشانه ۀمقایس
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 است، حاکم ما کشور در که شرایطی در ویژه هب متمایز

 برای دقیق رکوردهای و مناسب ةشجر نداشتن مانند

  .است ضروری و بوده مناسب اقتصادی، صفات

 

 هاروش و مواد

 و انتخاب هاینشانه شناسایی برای بررسی این در

 اطلاعات از انایر بومی گوسفندان ژنتیکی ساختار

 34) مغانی و رأس( 41) افشاری نژادهای ینژادگان

 استفاده گوسفند Hap Map ةپروژ در موجود رأس(

  هایآرایه از استفاده با هانمونه نژادگان تعیین شد.

Illumina Ovine SNP 50K BeadChip 50000 برای 

 تیفیک از نانیاطم یبرا شد. انجام نشانگری جایگاه

 یها لیوتحل هیتجز در نژادگان تعیین از یناش یهاداده

 هیاول یهاداده یرو ویرایش مختلف ایههمرحل پایانی،

 نژادگان درصد 5 از بیش با هادام آغاز در .شد اعمال

 شدند. حذف بعدی های وتحلیل تجزیه از رفته ازدست

 هاآن (MAF) 1کمینۀ آللی فراوانی که هاییSNP آنگاه

 بود، درصد 2 از کمتر استفاده دمور هایدام ۀجامع در

 گذاشته کنار بعدی هایوتحلیل تجزیه از و شناسایی

 هایSNP برای از برخی بعد، ۀمرحل در شدند.

 از هرکدام در که هاییآن یک هر در که باقیمانده

 نداشتند، واینبرگ-هاردی تعادل بررسی مورد نژادهای

 ندشد حذف نژادگان تعیین خطای از معیاری عنوان به

(Teo et al., 2007.) احتمال سطح منظور این برای  
6-10P< دست به فرونی بن تصحیح از استفاده با که 

 که هایینشانگر تیدرنها شد. گرفته نظر در آید،می

 افزارنرم توسط ند،داشت رفته ازدست نژادگان

BEAGLE شدند ایمپیوت 3 ۀنسخ (Browning & 

Browning, 2009.) هاهددا ویرایش فمختل هایمرحله 

 شد انجام 9/1 ۀنسخ PLINK افزارنرم از استفاده با

(Purcell et al., 2007.) کلی دیدگاه یک داشتن برای 

 تجزیۀ مورد هاینمونه جمعیتی ساختار زمینۀدر

 خویشاوندی ماتریس پایۀ بر (PCA) 2اصلی هایمؤلفه

 نژادی گروه از خارج که یهای دام شناسایی برای ژنگانی

 شد. انجام R محیط در اند،گرفته قرار ودخ
 جمعیت تمایز رایب شده استفاده آمارة ترینرایج

                                                                               
1. Minor allele frequency 

2. Principal Component Analysis 

 یآلل فراوانی واریانس که است (FST) رایت تثبیت شاخص

 ,.Akey et al) کندمی مقایسه جمعیت بین و روند را

 دو در مثبت انتخاب ژنگانی الگوی بررسی برای (.2002

 با جایگاه هر در FST ةآمار یادشده، گوسفند جمعیت

 ,Weir & Cockerham) تتا نااریب روش از استفاده

 روش برتری شد. محاسبه R افزار نرم محیط در (1984

FST ای پایه روش به نسبت تتا نااریب FST رایت توسط که 

 و جمعیت اندازة در تفاوت گرفتن نظر در شد، ارائه

 .(Bonhomme et al., 2010) است گیرینمونه خطای

FST در را ژنی جایگاه هر در هاجمعیت بین تمایز ۀدرج 

 ها(جمعیت بین ثابت تفاوت) 1 تا ز(تمای بدون) 0 دامنۀ

 به تمایل ،متعادل یا و منفی انتخاب دهد. می نشان

 افزایش به تمایل ،یکانم مثبت انتخاب ولی FST کاهش

FST دارد (Barreiro et al., 2008.) این اینکه به توجه با 

 هایارزش آوردن دست به احتمال است، نااریب وشر

 برای (.Akey et al., 2002) دارد وجود نیز منفی

 سطح در انتخاب های)سیگنال( نشانه بهتر شناسایی

 SNP هر عددی ارزش گرفتن نظر در جایبه ژنگان

 طول با مجاور هایSNP تتای عددی هایارزش میانگین

5 SNP عنوان با Win5 از درصد 1/0 تنها .شد استفاده 

 ارزش مجاور هاینشانگر همۀ آن در که ژنگان از مناطقی

 و شناسایی انتخاب هاینشانه عنوان به داشتند، بالایی

 ,.Moradi et al., 2012; Wang et al) شدند تعیین

2015; Wei et al., 2015.)  

 استفاده با ژنگان سطح در هاSNP ژنگانی موقعیت

 مرکز OAR true chromosome ver.3.1 نسخۀ از

CSIRO بررسی برای شد. مشخص استرالیا 

 هایژن آغاز در ،شده ییشناسا مناطق بیوانفورماتیکی

 500 طول به ایناحیه در ژنگان سطح در شده گزارش

 توالی پایان و آغاز نقاط از پس و پیش باز جفت کیلو

 Biomart اطلاعاتی پایگاه با انتخابی مناطق با مرتبط

(http://www.ensembl.org/ biomart/martview) 
 )بیولوژیکی( زیستی عملکرد سپس شدند، شناسایی

 اطلاعاتی هایپایگاه از استفاده با هاژن این

Genecards (http://WWW.genecards.org) و 

UniProtKB Gene (http://www.uniprot.org/help/ 

gene_name) بررسی برای همچنین شد. بررسی  

 متناظر ژنگانی مناطق در شده گزارش های ژن
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  جستجوی از (Bos Taurus) گاو درگونۀ )اورتولوگوس(

BLAT پایگاه در GBrowse (http://gbrowse-

ext.bioinformatics.csiro.au/gb2/ gbrowse/oarv3 ) 

  شد. استفاده

 

 بحث و نتایج

 نشانگر 46966 تیدرنها ها،داده ویرایش ۀمرحل از پس

SNP ۀنمون 34 و افشاری ۀنمون 37) دام 71 هب مربوط 

 شدند. انتخاب بعدی یها لیوتحل هیتجز برای مغانی(

 نشان 1 جدول در هاداده ویرایش مختلف های مرحله

 است. شده ارائه داده
 داشت تفاوت اندکی یکدیگر با هاSNP بینۀ فاصل

 این در بود. kb 55ژنگان  سراسر در هاآن میانگین ولی

 و افشاری گوسفند هاینژاد جمعیتی ارساخت تحقیق،

ها  دام گرفتن قرارة شیو بررسی برای شد. بررسی مغانی

 از استفاده با PCA لیوتحل هیتجز نژادی، هایگروه در

 نشان نتایج شد. انجام هانمونهنژادگان  تعیین اطلاعات

 در نژاد دو این PC2 و PC1ۀ مؤلف دو از استفاده با، داد

 در و گیرندمی قرارجداگانه  عمولطورم به هایگروه

  (.1 )شکل ندارند همپوشانی اینقطه هیچ
ژنگانی  مناطق بهتر شناسایی برای تحقیق، این در

 شد. ترسیم 1منهتننگارة  ،ژنگان کل در انتخاب تحت

 بالایی FST ارزش کهژنگان  از هاییبخش نگاره این در

 در انیمغ و افشاری هاینژاد تمایزة دهندنشان دارند،

 که هستند مثبت انتخابنتیجۀ  درژنگانی  مناطق آن

فرآیند  در مصنوعی و طبیعی هایانتخاب به دنبال

 وجود به نظر مورد هایجایگاه برای مختلف هاینسل

 چند در داد نشان آمده دست به نتایج است. آمده

 بالایی جمعیتی تفرق مجاور، هایSNPۀ ژنگانی منطق

ۀ منطق 16 مغانی، و افشاری ایهنژاد در که داشتند،

 )دو 3 منطقه(، )چهار 2 هایکروموزوم درژنگانی 

 ،15 منطقه(، )دو 13 ،9 ،8 منطقه(، )دو 4 منطقه(،

 2/0 از بالاتر تتای ارزش با منطقه( )دو 26 و 22

ۀ مقایس در 2/0 تتا هایارزش (.2 )شکل شد شناسایی

 تتا هایارزش کل 9/99 صدک در مغانی و افشاری

 بود. دارمعنی آماری نظر از و داشت قرار
 

 مغانی و افشاری نژاد گوسفند در نژادگان تعیین از آمده دست به هایداده کیفیت بر نظارت های مرحله توصیف .1 جدول
Table 1. Description of quality control steps of the genotyping data in Afshari and Moghani sheep breeds 

Quality control in Afshari-Moghani data set  
Number of Animals 75 (41 Afshari samples and 34 Moghani samples) 
Excluding Animals with 95% Call rate 4 Afshari samples  
Number of SNPs 49018 
Excluding SNPs ≤2% MAF over all animals 1419 
Excluding SNPs with deviation from HW (<0.000001)  411 (19 Afshari samples and 392 Moghani samples) 
Excluding SNPs with unknown chromosomal position  221 
Remained SNPs 46966 

 

 
  لیل.وتح تجزیه مورد هاینژاد بین خویشاوندی میزان نمایانگر افراد، نژادگان از استفاده با PCA پلات .1 شکل

AFS:  و افشاری نژاد MOG: مغانی نژاد 
Figure 1. PCA plot showing the relationship between the analyzed breeds using individual genotypes.  

(AFS: Afshari and MOG: Moghani breeds) 

 

1. Manhattan plot 
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ها و ارزش تتا آن Xها روی محور SNPموقعیت ژنگانی  ری و مغانی:تتا در سطح ژنگان نژاد افشا Win5های . توزیع ارزش2شکل 

 های تتا است.صدک کل ارزش 9/99دهندة شده نشان نمایش داده شده است. خط ترسیم Yروی محور 
Figure 2. Distribution of windowed theta values for Afshari versus Moghani breeds by chromosome: SNP position in 

the genome is shown on the X-axis, and win5 theta values are plotted on the Y-axis. The values above the line are in 

the 99.99 percentile of all Theta values. 
 

 انتخاب تحت که هاییژن از برخی بخش این در

 از یشمار گرفتند. قرار تحلیل و بحث مورد بودند،

 انتخاب هاینشانه عنوانبه بررسی این در که ها ژن

 همخوانی گذشته های بررسی نتایج با اند،شده گزارش

al. et Qanbari 2014; .,al et Fariello, ;2014 ) داشت

Moioli et al., 2015; Kim et al., 2016.) فهرست 

 هایجایگاه این نزدیک یا درون که هاییژن

 است. شده ارائه 2 جدول در دارند قرار کروموزومی

 بدن پوشش )الگو( رنگ در نوعت یکیزیف یمبنا

 میزان و نسبت ،(Ovis aries) اهلی انگوسفند

 کولیفول یهاسلول در شدهدیتول نیملان یها دانه رنگ

 Cockett et) است پشم و پوست مو، به انتقال و پشم

al., 2001; Deng et al., 2009.) پوشش ،یطورکل به 

 با تیره بدن رنگ ی،وحش نوع انگوسفند در استاندارد

 در که (Sponenberg, 1997) است رنگ کم شکم

 پوشش رنگ است. کمیاب نسبت به اهلی انگوسفند

 اقتصادی تولیدی صفت و یکلید ینژاد ویژگی یک

 موفولون اجداد برخلاف ،اهلی انگوسفند در ممه

 به که است هاآن (Ovis aries orientalis) وحشی

 اجازه پوشش رنگ برای مصنوعی انتخاب عدم خاطر

 & Norris) شوند اجد و ظاهر مختلف انواع تا دهدمی

Whan, 2008). ژن EDN3 در 13 کروموزوم روی 

 در (56222162-56502268) ژنگانی موقعیت

 در ها دانه رنگ تجمع و هاملانوسیت انتقال و گسترش

 در مهمی نقش جایگاه این .است گذارتأثیر هابافت

 ۀاشع به پاسخ در هاملانوسیت ۀاولی ۀتوسع طول

 از (پاتولوژیک) شناختیبیماری شرایط در و بنفشفرا

 همچنین (.Qanbari et al., 2014) دارد ملانوم جمله

Zinc  ةخانواد عضو ،2 کروموزوم روی BNC2 ژن

Finger انسان در پوست شدن رنگی با نیز هاپروتئین 

 جایگاه دو هر که (،Jacobs et al., 2013) است مرتبط

 انتخاب هدف نیز HapMap پروژه گوسفندان در ژنی،

 همچنین (.al et Fariello,. 2014) بودند گرفته قرار

 زل و بلوچی گوسفندان بررسی در EDN3  ژنی جایگاه

 Manzari et) شد معرفی انتخاب تحت جایگاه عنوانبه

al., 2016.) 

 نگانیژ ۀمنطق در BMP2 ژن هاگزارش بر بنا

 13 کروموزوم روی (48968332-48832966)

 و گاو در را بدن ةانداز و ساختار شناختی ریخت

 ;Xu et al., 2015) دهدمی قرار ریتأث تحت گوسفند

Kijas et al., 2012.) سازگاری پاسخ چربی ةذخیر 

 انرژی منبع و خطرپر محیطی شرایط به های دام

 و مهاجرت طول در حیوان برای ارزشمندی نگهداری

 بررسی یک در et al.  Moioli (2015،) است. زمستان



 ... و افشاری ایرانی گوسفند نژادهای در مثبت انتخاب هاینشانه ردیابییوسفی و همکاران:  598

 

 چربی ةذخیر با مرتبط ژنگانی نواحی شناسایی برای

 در BMP2 ژن مهم نقش به توجه با گوسفند، در

 ترینمحتمل عنوانبه را آن غضروف، و استخوان ۀتوسع

 جایگاه این کردند. گزارش دنبه پدیدگان در مؤثر ژن

 ۀنشان عنوان به نیز Kim et al. (2016) بررسی در ژنی

 و شد شناسایی مصری 1برکی گوسفندان در انتخاب

 قرار انتخاب هدف هم HapMap ةپروژ گوسفندان در

   (.al et Fariello,. 2014) بود گرفته

 ALX4 هایژن دهدمی نشان پیشین هایبررسی

 15 کروموزوم روی تحقیق این در که EXT2 و

 ۀتوسع در اند،شده شناسایی انتخاب هاینشانه عنوان به

 هایجهش .هستند دخیل بدنی ساختار و هااندام

 عامل تنظیم عدم طریق از ALX4 نبود با عملکردی

 باعث (SHH) 2هجهاک سونیک ژن دهیسیگنال

 ;Kuijper et al., 2005) شودمی موش در داکتیلی پلی

Qu et al., 1998.) که است شده گزارش این، بر افزون 

 خوشه از هاییپروتئین به ALX4 پروتئین

 و (HOXA3 و HOXA11) HOXA های(کلاستر)

HOXC (HOXC4 و HOXC5) شودمی متصل 

(Ravasi et al., 2010.) EXT2 در ناحیه همین در که 

 در 3اگزوستوز ۀتوسع مسئول دارد، قرار ALX4 کنار

 جایگاه دو این (.Stickens et al., 2005) است موش

 ۀنشان عنوان به نیز HapMap ةپروژ سفندانگو در ژنی

 (.al et Fariello,. 2014) شدند گزارش انتخاب

ژنگانی  موقعیت در 2 کروموزوم روی RUNX3 ژن

 استخوان تشکیل در (240777646 -240833247)

 توسط که (UniProtKB) دارد نقش غضروف تمایز و

.al et Fariello (2014) ة پروژ گوسفندان درHapMap 

 شد. شناسایی زنی

ۀ ژنگانی ناحی در 2 کروموزوم روی AGFG1 ژن

 تمایز در و مثلیتولیدسامانۀ  در (228789081)

خالص  نر هایموش است. گذاراثر اسپرماتیدۀ هست

 نابارور ژن این در اختلال خاطر به( هموزیگوت)

 است اسپرماتوژنز در اختلالۀ نتیج که شوند می

(Kang-Decker et al., 2001).  
                                                                               
1. Barki 

2. Sonic hedgehog 

3. Exostose 

عنوان نشانۀ که در این بررسی به IL2RBژن 

های ایمنی بدن انتخاب شناسایی شد، در پاسخ

و با توجه به توانایی  استها مؤثر T-Cellۀ باواسط

در سه شکل مولکولی وجود دارد. شکل  IL2اتصال به 

IL2RB  در ناحیۀ ژنی  3روی کروموزوم

ۀ باواسط( در اندوسیتوز 182145568-180839858)

دخیل  IL2های میتوژنیک رنده و انتقال سیگنالگی

 (.GeneCards) است

 موقعیت در 13 کروموزوم روی PPP1R3D ژن

 تنظیم در (56222162-56502268)ژنگانی 

 و( بیوسنتزساخت )زیست فرایند ،وساز سوخت

 دارد نقش گلیکوژن ژهیو به هاکربوهیدرات کاتابولیسم

(UniProtKB.) رسی بر در ژنی جایگاه اینQanbari et 

al. (2012) ۀ نشاننامزد  عنوانبه گذارتخم هایمرغ در

 Manzari پژوهش در همچنین شد. شناسایی انتخاب

et al. (2016) این نیز زل و بلوچی گوسفندان در 

  است. بوده انتخاب تحت ژنی جایگاه

عضو که  23با  SLCاز خانوادة ژنی  SLC19A3ژن 

های  نشانه عنوان بهند های غشایی هستجزء پروتئین

در ناحیۀ ژنگانی  2انتخاب روی کروموزوم 

 ونقل حملاند که در ( قرار گرفته228789081)

ها، های مختلف )گلوکز، الکترولیت مولکول

و ...( در سراسر غشاء  نهیدآمیاسهای عصبی،  دهنده انتقال

(. افزون بر این در Lim et al., 2012ای نقش دارند )یاخته

های های دیگر ارتباط این خانوادة ژنی با عاملبررسی

های گوارشی نیز گزارش شده است تنظیمی و آنزیم

(Fredriksson et al., 2008 ژن .)SLC19A3 طور به 

 وساز سوختاختصاصی در انتقال غشایی تیامین و فرایند 

 (. UniProtKBهای حاوی تیامین نقش دارد ) ترکیب

 روی (72836601) ژنیۀ ناحی در CD82 ژن

ة خانواد از عضوی CD82 دارد. قرار 15 کروموزوم

پایۀ  بر خانواده این هایپروتئین .است تتراسپانین

 بزرگ مولتیمر هایکمپلکس تشکیل برای شانتوانایی

 و غشایی هایپروتئین از ایگسترده طیف شامل که

 های بررسییۀ بر پا اند.شده مشخص ،است سیتوزولی

 هایمیکرودومین ارتباط CD82 نینتتراسپا شده انجام

 در اکتین سلولیساختار  با کلسترول به وابسته

  کند.میمهار  را T هایلنفوسیت
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 مغانی و افشاری هاینژاد در انتخاب تحت مناطق با مرتبط شدة شناسایی هایژن .2 جدول
Table 2. The identified genes under selection in Afshari and Moghani breeds 

Chromosome- Region Physical Position (kb) Gene name Distance (kb) 

2-1 2: 74700075-74785937 TMEM261 389 
2-2 2: 84732669 BNC2 44 

2-3 2: 228789081 AGFG1 Within 

  SLC19A3 135 
2-4 2: 240777646-240833247 RUNX3 54 

3 3: 180860403- 182145568 SYT10, PKP2, DNM1L, FGD4 Within 

  IL2RB 466 
  CARD10 121 

4-1 4:2725291 7SK 477 

4-2 4: 64328408 PDE1C 30 
8 8: 17014826-17052479 TBC1D32 Within 

9 9: 45099304 PREX2 Within 

13-1 13: 48832966- 48968332 BMP2 360 
13-2 13: 56222162-56502268 EDN3, ZNF831 Within 

  PPP1R3D 298 

15 15: 72520678-72836601 EXT2, ALX4, U6 Within 

  CD82 1 

22 22: 29035618-29116134 SNORD88 70 

  XPNPEP1 262 
26 26: 4794698 ANGPT2 452 

 

شبکۀ تتراسپانین در پویایی )دینامیک( غشا که برای 

مورد نیاز است، شرکت  Tسیگنالینگ مناسب سلول 

های شناور و  ها با دومینرهمکنش تتراسپانینکنند. ب می

ها در تواند در ارتباط با نقش آنساختار سلولی اکتین می

های دهندهسازمان عنوان بههای سلولی بسیاری از عملکرد

 هایافته (.Delaguillaumie et al., 2004غشاء باشد )

عملکرد  ممکن است برای CD82 عملکرد دهدنشان می

م مه عضلانی های اختلال عضلانی در ادیهای بنیسلول

 (.Alexander et al., 2016باشد )

-182145568) ژنی ۀناحی در FGD4 هایژن

 ژنی ۀناحی در CARD10 ژن و (180839858

 قرار 3 کروموزوم روی (182145568-180839858)

 و اکتین سلولی ساختار تنظیم در FGD4 ژن دارند.

 مثبت تنظیم در CARD10 ژن و سلول شکل

 دارد نقش یبدن ساختار ۀماهیچ در سلولی آپوپتوسیز

(GeneCards.) 

 ژنی ۀمنطق 3 کروموزوم روی SYT10 ژن

 اگزوسیتوز تنظیم در (182145568-180839858)

 های(ویزیکول) ریزکیسه کلسیم یون به وابسته

 عمل بویایی پیاز هاینورون در IGF1 حاوی ترشحی

 از درصد 70 هاارشگز بنابر (.GeneCards) کندمی

 جالب .است رشد هورمون مهار تحت IGF1 گردش

 هم CNS توسط IGF1 ترشح و تولید است توجه

 هایفعالیت به مغز از شده مشتق IGF1 و شده مشاهده

 برای مهمی سازوکار تازگیبه است. وابسته عصبی

 انتقال بررسی است. شده گزارش IGF1 ترشح

 داد، نشان 1اُوتکنا موش بویایی پیاز در سیناپسی

SYT10 سازیآزاد برای IGF1 در است. ضروری 

 میترال عصبی هایسلول ،SYT10 اُوتناک هایموش

 هادندریت درختی آرایش و هستند ترکوچک گرانول، و

 سیناپسی های اتصال نتیجه در و شده گسترده کمتر

 IGF1 با درمان که است این مهم نکته .است کمتر نیز

بر را SYT10 اُوتناک پدیدگان کامل ورط به اگزوژن،

 دهدمی نشان اطلاعات این رفته هم یرو کند.می عکس

IGF1 هایریزکیسه در و تولید عصبی هایسلول در 

 از رانیبرون باعث که شده رهیذخ SYT10 حاوی

 (.Cao et al., 2011) شودمی هاریزکیسه

-182145568) ژنی ۀناحی در PKP2 ژن

 PKP2 ژن دارد. قرار 3 کروموزوم روی (180839858

 پلاکوفیلین نام به پروتئینی ساخت برای لازم اطلاعات

 ژن این توسط کدشده پروتئین کند.می فراهم را 2

 عضلانی ةدیوار در میوکارد هایسلول در عمده طور به

 پلاکوفیلین هاسلول این در است. شده شناسایی قلب

 تشکیل را 2ومدسموز نام به پروتئینی هایساختار 2

 دهندمی تشکیل را یهای اتصال هاساختار این دهند.می

 توان دسموزوم کند.می وصل یکدیگر به را هاسلول که

                                                                               
1. Knockout 

2. Desmosome 
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 بین سیگنالینگ در و کندمی فراهم را قلبی ۀعضل

  (.UniProtKB) دارد دخالت مجاور هایسلول

 ژنی ناحیۀ در 3 کروموزوم روی DNM1L ژن

 تقسیم واسطۀ (182145568-180839858)

 جایگاه این در جهش .است میتوکندریایی و پراکسیزومی

 نقص چنانچه است، حیاتی میتوکندری تقسیم برای ژنی

 و است دخیل میتوکندری بازسازی در ژن این در

 دهدمی نشان که شود کاردیومیوپاتی بروز باعث تواند می

 )نرمال( عادی سلولی عملکرد حفظ برای ژن این عملکرد

 (.Ashrafian et al., 2010) است مهم لبق در

 ژنی ۀناحی در 26 کروموزوم روی ANGPT2 ژن

 ژن این توسط کدشده پروتئین دارد. قرار (4794698)

 (ANGPT1) 1 آنژیوپویتین (آنتاگونیست) ناهمسازی

 اندام جفت .است (TEK) کیناز تیروزین اندوتلیال و

 و مغذی مواد تنفسی، گازهای همۀ برای تبادلی

 هر در عروق است. مادر و جنین هایبافت بین ضایعات

 و حفظ در مهم عامل یک مادر و جنین جفت دو

 که جنین جفت عروق گسترش است. بارداری مراقبت

 دوران در است، خونی هایرگ نو از تشکیل ۀنتیج در

به عروق گسترش شود.می آغاز زود خیلی بارداری

 دیگر های لعام و آنژیوژنیک هایعامل توسط تشد

 یها عامل چندین بیان افزایش شود.می تنظیم

 دهدمی نشان هامیش در بارداری اوایل در آنژیوژنیک

 و آن بازسازی عروقی، ۀتوسع تنظیم در ها عامل این که

 کاهش بنابراین، دارند. دخالت تروفوبلاست عملکرد

 ۀتوسع کاهش با عروق دهندهگسترش هایعامل بیان

 به منجر تواندمی که بود، خواهد ههمرا جفت عروقی

 و جفت ۀتوسع و رشد و شود جفت عملکرد اختلال

  (.al et Bilska-Grazul,. 2011) فتدا خطر به جنین

 روی (64328408) ژنگانی موقعیت در PDE1C ژن

 نوکلئوتید خانوادة به متعلق آنزیمی کنندةکد 4 کروموزوم

 خانوادة نای اعضای است. حلقوی -5 3 استراز فسفودی

 آدنوزین حلقوی، هاینوکلئوتید )هیدرولیز( آبکافت ژنی،

 -5 نوکلئوزید به منوفسفات گوانوزین و منوفسفات

 ثانویه هایپیامبر کنند.می کاتالیز متناظر منوفسفات

cAMP و cGMP از بسیاری اصلی یها کننده میتنظ 

  (.GeneCards) هستند مهم فیزیولوژیکی هایفرآیند

 

  کلی یریگنتیجه

 هاینشانه شناسایی برای ژنگانی پویش تحقیق این در

 با مغانی و افشاری ایرانی گوسفند هاینژاد در انتخاب

 نتایج شد. انجام 50K ژنگانی هایآرایه از استفاده

 شد ژنگانی ۀمنطق 16 شناسایی به منجر آمده دست به

 هایانتخاب هدف نژاد دو این در متمایز صورتبه که

 که طورهمان اند.گرفته قرار مصنوعی یا طبیعی مثبت

 به مربوط هایژن شد، ارائه نیز بحث و نتایج بخش در

 جمله از مختلف صفات با  احتمال به انتخابی نواحی

 ةانداز و ساختار شناختی ریخت پوست، شدن رنگی

 انرژی(، و )قند اولیه هایمتابولیت وساز سوخت بدن،

 ند.باش شتهدا پوشانیهم ایمنی سامانۀ و مثلتولید

 های بررسی در زیستی هایمسیر این از چندیک البته

 نیز انتخابی هایژن تأثیر و اندشده مشخص پیشین

 انتخاب تحت نامزد نواحی شناسایی است. شده اثبات

 در دخیل مولکولی هایسازوکار درک به تواندمی

 هوایی و آب شرایط به نژاد دو این تکاملی سازگاری

 و کند کمک یافتند، سازگاری آن با که اییژهو

 با مرتبط نواحی شناسایی در است ممکن همچنین

باشد. سودمند هستند، انتخاب تحت که مهم صفات
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