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  چکیده 

 ياه همنطق بومي کرد هاياسبد. ندارشهرت استقامتي، پرش و زيبايي  يها مسابقه به داشتن عملکرد خوب درهاي عرب اسب

هاي عرب دارند. تري نسبت به اسبتر و وزن سنگين، قد کوتاهکرد هاياسبهستند. چوگان  يها همسابقمناسب  ،غرب ايران کوهستاني

مي تحت وکروموز هاي قطعهبراي شناسايي  ( استلينکاژي) نامتعادلي پيوستگي ژني بر مبتني که XP-EHH ۀآمار بررسيدر اين 

اسب کرد  58اسب عرب و  38 خون و مو ۀايراني استفاده شد. براي اين منظور، از نمون عرب و کرد هاياسب (ژنوم) ژنگان انتخاب در

DNA ها نمونه ۀي استخراج شد. همژنگانDNA ۀتوسط آراي Axiom MNEC670  از پالايش  پسشدند.  (ژنوتيپنژادگان )تعيين

ژن( تحت انتخاب  13جايگاه ) 7کرد  يها اسبژن( و در  85جايگاه ) 51هاي عرب محاسبه شد. در اسب XP-EHH ۀها آمار‌داده

 و نمو و ايمني، تشکيل پروتئين شير، رشد امانۀهاي عرب با مسيرهاي درگير در س. نواحي تحت انتخاب در اسبشدشناسايي 

 ۀکرد با مسير گيرندهاي در اسب که يدرحالبودند  بدن مرتبط ۀعصبي و انداز شبکۀماهيچه، بينايي،  (متابوليسموساز ) سوخت

 و پوست در سازيرنگدانه ،اي ياخته اکسيژن (هموستازيخون بندآوري ) تنظيم ماهيچه، فيبرهاي بلوغ و ، رشدG پروتئين با شونده جفت

 .ارتباط داشتند مو

 

 .انتخاب يها نشانه، XP-EHHاسب عرب ايراني، نژاد اسب کرد،  كلیدي: هايهواژ
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ABSTRACT 
The Arab horses are famous for endurance riding, jumping and beauty. Kurdish horses are native to hilly regions of 

west of Iran and they are suitable for Polo tournament. Kurdish horses are shorter and heavier than Arabian horses. In 

this study, we use the linkage disequilibrium-based method, XP-EHH statistic, for Identification of regions that have 

undergone selection in the genome of Arabian and Kurdish horses. For this purpose, genomic DNA from blood and 

hair samples from 38 Arabian and 58 Kurdish horses were extracted. All DNA samples genotyped by the Axiom 

MNEC670 array. After data pruning, XP-EHH statistic was calculated. We identified 51 genomic regions (85 genes) 

in Iranian Arab horses and 7 genomic regions (13 genes) in Kurdish horses showing signatures of selection. We 

found positively selected genomic regions in the Iranian Arab horses associated with immune system related 

pathways, milk protein formation, muscle growth and development, vision, nervous system and body size whereas in 

the Kurdish horses associated with G protein–coupled receptors, growth and maturation of muscle fibers, cellular 

oxygen homeostasis and skin and hair pigmentation. 
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 مقدمه

ها و سازی تأثیر قابل توجهي در ظاهر و رفتار گونهاهلي

های  ها داشته است. در مرحله شدة حیوان نژادهای اهلي

ناخودآگاه روی صفات  طور بهسازی، انتخاب اولیۀ اهلي

ها بوده و پس از اين مرحله  مرتبط با اهلي شدن حیوان

مند روی صفات تولیدی و عملکردی بر يک انتخاب نظام

 ,Diamond)شود های اصلاحي انجام مي مبنای هدف

ه كه همواره شد های اهلي . همانند ديگر حیوان(2002

های امروزی نیز تحت انتخاب هستند، اجداد وحشي اسب

ی ها طبیعي برای سرعت و توانايي انتقال در فاصله طور به

 .(Gu et al., 2009)اند طولاني تحت انتخاب بوده

كه  شود بخشي از ژنگان )ژنوم(انتخاب باعث مي

باعث افزايش سازگاری محیطي و يا افزايش تولید )در 

شود به شکل ترجیحي در انتخاب مصنوعي( مي

ون جمعیت افزايش و فراواني آن در بماندجمعیت باقي 

مطلوب، )همرديف ژني(  بر آلل افزونكند. پیدا 

طلوب قرار آلل م همسايگيهای خنثي كه در جايگاه

شوند ابقا مي ژنگاننیز به همراه آلل مطلوب در  ،دارند

جور )هاپلوتايپ( خاص در  يک تکدر نتیجه فرواني  و

و تنوع هاپلوتیپي در آن ناحیه يک ناحیه افزايش 

 بنابراين .(Sabeti et al., 2006) يافته است كاهش

توان با كاهش تنوع را مي حت انتخابت نواحي

 پیوستگي ژني نامتعادلير ی و ساختاجور تک

ها از نواحي اطراف آن شناسايي متفاوت آن 1(لینکاژی)

كاهش  برای شناسايي .(Hayes et al., 2009)كرد 

 پیوستگي ژني نامتعادليی و ساختار جور تکتنوع 

های مختلفي وجود نواحي تحت انتخاب روشمتفاوت 

ناخالصي  ةآمار از ها استفادهكه يکي از آندارد 

 هاجمعیت بین يافته توسعه جور تک (هموزيگوسیتي)

 XP-EHH ۀای محاسبپايه است. ديدگاه XP-EHH يا

 جور تک ناخالصيعدد مقايسۀ  بااين است كه 

ای هسته SNPدر دو جمعیت برای يک  يافته توسعه

هايي را كه در يک جمعیت خالص  خاص، جايگاه

)هموزيگوس(اند، ولي در جمعیت ديگر چندشکلي 

 ,.Sabeti et al)مورفیک( هستند را مشخص كنیم  )پلي

2007). 

                                                                               
1. Linkage disequilibruim 

های عرب نشان داد، نژاد اسب ها بررسينتايج 

نژادهای اسب بوده كه اهلي  نخستینايراني يکي از 

اين نژاد  .(Gharahveysi & Irani, 2011)شده است 

از میلاد مسیح به وجود آمده  پیشسال  2000حدود 

سرعتي،  های مسابقهبرای های عرب ايراني اسب. است

و  دشواستقامتي و پرش و همچنین زيبايي استفاده مي

 ريشۀ مکاني اين نژاد در ايران، استان خوزستان است

(Gharahveysi & Irani, 2011).  در سراسر جهان

های برتر برای اسب عنوان بههای عرب را اسب

 Petersen et) شونداستقامتي شناخته مي های مسابقه

al., 2013) های  اسب. محل به وجود آمدن و تکامل

كوهستاني غرب  های منطقهدر ايران بیشتر در كرد 

يکي  . نژاد اسب كرد(Moridi et al., 2013) استايران 

 های مسابقهاستفاده در  برایشده  از نژادهای توصیه

 ,Vafaei Sayah & Mehrannezhad)چوگان است 

و تر ، جثۀ كوچکترقد كوتاه ،كرد هایاسب .(2005

 دارندعرب  هاینسبت به اسب یوزن بیشتر

(Mosapour Kaleibar et al., 2007).  بررسي پیشین

های برای شناسايي جايگاهكرد و عرب  یها در اسب

در انتخاب  ،نشان داد Fst ةآمار كمک باتحت انتخاب 

و  یمكلس یگنالینگس یرمس هایاين دو نژاد در ژن

مرتبط با ساخت و  یها ژن همچنینو  یتوزاندوس

انجام  يعصب شبکۀو  یبارور یچه،ماه وساز سوخت

 . (Maghsoodi et al., 2017)ه است شد

و  یکيساختار ژنت یبررسي رو ينچند ينکها رغم به

 كشور انجام شده است يبوم یهاانتخاب اسب یهانشانه

(Rafeie et al., 2011; Zandi et al., 2014; Maghsoodi 

et al., 2017; Ala Amjadi et al., 2018) حال   تابه

تحت انتخاب  یاه هناحی در رابطه با شناسايي بررسي

 صورت به ايراني عرب و كرد هایاسب ژنگانمثبت در 

 نامتعادليبر  ياز روش مبتن استفاده با جداگانه

، هدف از اين بررسي انجام نشده است، لذا پیوستگي

نژاد عرب  هایدر ژنگان اسب های انتخابيافتن نشانه

)مبتني بر مقايسۀ  XP-EHHو كرد به كمک آمارة 

 تا استمیزان نامتعادلي در ژنگان اين دو نژاد است( 

مسیرهای مرتبط با تکامل ها و بر تعیین ژن افزون

صفات های مهم مرتبط با های مدرن برخي ژناسب

 شوند.بیشتر شناسايي  یها بررسيبرای  اقتصادی نیز



 323 1397تابستان ، 2 ة، شمار49 ة، دورايران داميعلوم  

 

 هامواد و روش

 پايۀكرد در آغاز بر   گیری از نژاد اسب برای نمونه

زيادی از  شمار شده توسط های تکمیل پرسشنامه

مورد پذيرش  یظاهر های ، ويژگيكارشناسان خبره

بیشترين كارشناسان تعیین شد. آنگاه به كمک اين 

های كرمانشاه، كردستان و ها از استانويژگي

رأس اسب كه بیشترين  91آذربايجان غربي و تهران از 

 بیشتر پذيرشی مورد ظاهر های ويژگيهماهنگي را با 

اخذ مو دم  ۀنمون ياخون داشتند، نمونۀ كارشناسان 

های اسب كرد پس از بررسي كل نمونه . در ادامه ازشد

نريان(  43ماديان و  15) اسبرأس  58 شمارشجره، 

 نژاد كردهای  اسب عنوان بهكمترين خويشاوندی  با

 آغازگیری اسب نژاد عرب در  انتخاب شدند. برای نمونه

های دارای شناسنامه از استاناسب رأس  59از 

برداشت مو دم  ۀنمون ياخون  ۀنمونخوزستان و تهران 

رأس اسب كه  38ها شد و پس از بررسي شجرة آن

 عنوان بهكمترين ارتباط خويشاوندی با هم داشتند 

 ,Yousefi Mashouf)نمونۀ اسب عرب برگزيده شدند 

 DNAكلروفورم -ها به روش فنولنمونه . از(2016

به آزمايشگاه  (ژنوتیپنژادگان )تعیین  رایبو  استخراج
®

Neogen GeneSeek  و ارسال  متحده يالاتادر

هزار  670 نژادگانآرايۀ تعیین توسط  ها نمونه نژادگان

 .شد تعیین Axiomبازی شركت 

 Plink افزار نرمها به كمک  پس از تعیین نژادگان، داده

بیشتر از ها پالايش شد. نرخ تعیین نژادگان همۀ نمونه

ای به دلیل نرخ تعیین درصد بودند، لذا هیچ نمونه 90

 01/0ها با فراواني نادر )كمتر از نژادگان حذف نشد. آلل

درصد و در  95درصد(، نرخ تعیین نژادگان كمتر از 

p<10نامتعادلي هاردی واينبرگ )
 ( حذف شدند.4-

كه  pi_hatبرای حذف افراد خويشاوند آمارة  

 افرادبین افراد است، برای همۀ  IBDبت ة نسدهند نشان

بیشتر  pi_hatنمونه محاسبه شد تا يکي از دو فردی كه 

. برای (Petersen et al., 2013)دارد، حذف شوند  25/0از 

نشانگر در آغاز  Plink افزار نرمدر  pi_hatمحاسبۀ 

SNP و  حذفهايي كه در نامتعادلي پیوستگي ژني بودند

هايي كه در تعادل پیوستگي ژني هستند  SNPنشانگر با 

های جفتي كمتر  محاسبه شد )همۀ مقايسه pi_hatآمارة 

 بود لذا هیچ فردی حذف نشد(. 25/0از 

حذف نشد  ها محاسبهدر نهايت هیچ فردی از ادامۀ 

ها با فراواني للآبه دلیل  SNP نشانگر 82321 شمارو 

به دلیل نرخ تعیین  SNP نشانگر 80837 شمارنادر، 

 نشانگر 7009 شماردرصد و  95كمتر از  نژادگان

SNP هاردی  نامتعادلي در شدت بهينکه ا به دلیل

 ( حذف شدند.p<10-4واينبرگ بودند )

 FastPHASE افزار نرمها، از پس از پالايش داده

ها جور تکهای استاندارد برای ساخت  فراسنجه و 1.4.8

در هر كروموزوم  رفته ازدستهای نژادگانو برآورد 

مدل  پايۀبر  افزار نرمهای برآورد اين استفاده شد. روش

 پايۀبر  آغازهای آن در  فراسنجهای است كه خوشه

 برآوردEM (Expectation–Maximization )الگوريتم 

های نژادگانها  فراسنجهاين  پايۀبر  آنگاهشود و مي

 & Scheet)شود مي برآوردها جور تکو  رفته ازدست

Stephens, 2006). 

 ۀها با استفاده از بستجور تکاز ساخت  پس

در  rehh (Gautier & Vitalis, 2012) یافزار نرم

 SNPبرای هر نشانگر  XP-EHH آمارة R افزار نرم

 .شدمحاسبه 

 يافته توسعه جور تک ناخالصي ةآمار ۀبرای محاسب

بايد برای هر  آغاز( در XP-EHHها )جمعیت بین

 (EHHيافته ) توسعه جور تک ناخالصيجمعیت 

دو  ينکهامحاسبه شود كه عبارت است از احتمال 

به روش تصادفي كه  شده انتخاب يافته توسعه جور تک

ند، هموزيگوت باشند دارمعین  جور تک ۀيک هست

(Ma et al., 2014) .با يافته توسعه جور تک ناخالصي 

 شود:زير محاسبه مي رابطۀ

.                                        𝐸𝐻𝐻𝑡 =
∑ (

𝑒𝑡𝑖
2
)

𝑠

𝑖=1

(
𝑐𝑡
2 )

 

 جور تک ۀيک هست ۀنمون شمار 𝑐𝑡 رابطهدر اين 

 جور تک ۀهای يک هستنمونه شمار 𝑒𝑡𝑖است،  𝑡خاص 

 ۀيک هست پايۀاست كه بر  𝑖خاص  يافتۀ توسعه

ی هاجور تک شمار 𝑠است و  𝑡خاص  جور تک

 . (Ma et al., 2014)است  فرد منحصربه يافته توسعه

توسط  XP-EHHآماره  EHHاز محاسبۀ  پس

 شود:زير محاسبه مي رابطۀ

.                                𝑋𝑃𝐸𝐻𝐻𝑠𝑐𝑜𝑟𝑒𝑠 = 𝑙𝑛 (
𝐼𝐴

𝐼𝐵
) 

 ۀبا توجه به فاصل EHHانتگرال  𝐼𝐴كه در آن 
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با  EHHانتگرال  𝐼𝐵است و  Aژنتیکي در جمعیت 

 . است B جمعیت ژنتیکي در ۀتوجه به فاصل

-XP ةآمار اهای تحت انتخاب ببرای تعیین جايگاه

EHH به كمک بستۀ  اين آماره ۀاز محاسب پس

 kb-500های به پنجره ژنگان، كل rehhی افزار نرم

غیر همپوشان تقسیم شد. پس از آن در هر  (هزار باز)

  ةقدرمطلق آمار مقدار بیشینۀ kb-500پنجره 

XP-EHH آزمون انتخاب شد  ةآمار عنوان به(Chen et 

al., 2016; Pickrell et al., 2009)پايۀها بر . پنجره 

 بندی شدندها گروهموجود در آن SNPنشانگر  شمار

كه در   SNPنشانگر  20به اين صورت كه به ازای هر 

 طور به يک گروه تشکیل شديک پنجره قرار دارند، 

نشانگر  40تا  21كه بین  kb-500های پنجرهمثال 

SNP دارند، در يک گروه قرار گرفتند .P-value  تجربي

هر  روند برای هر پنجره به اين شکل محاسبه شد كه

 ةكه مقدار قدر مطلق آمارها از پنجره یشمارگروه 

XP-EHH بر هستند  ة مورد نظراز پنجر ها بیشترآن

. ها در اين گروه تقسیم شدكل پنجره شمار

درصد است  1ها كمتر از آن P-valueهايي كه ‌پنجره

های تحت انتخاب در نظر گرفته شدند  پنجره عنوان به

(Chen et al., 2016; Pickrell et al., 2009) . ناحیۀ

  با SNPنشانگر از  پسو  پیش هزار بازی 150

|XP-EHH|  تحت انتخاب در  ناحیۀ عنوان بهحداكثر

 . (Kader et al., 2015)نظر گرفته شد 

پس از شناسايي نواحي كروموزومي تحت انتخاب، 

ۀ طول با استفاده از مقايسها موجود در آن های نامزد ژن

استخراج  EquCab2.0 Assemblyبا توالي ژنگان پنجره 

در  Biomartشدند برای اين كار از ابزار تحت وب 

  https://www.ensembl.org/biomart يتسا وب
(Retrieved April 10, 2018) .استفاده شد  

های های موجود در جايگاهتحلیل عملکردی ژن

 نويسي یهحاشتحت انتخاب با استفاده از ابزارهای 

بر خط  افزار نرمها در بندی ژنی و خوشهعملکرد

DAVID (Dennis et al., 2003)  و ابزار جستجوی

 KEGGتحت وب  افزار نرممسیرهای زيستي در 

(Kyoto Encyclopedia of Genes and Genomes )

 PANTHERهای همچنین از روش تجزيۀ لیست ژن

(Mi et al., 2013)  يت سا وببه كمک

(http://pantherdb.org( )Retrieved April 10, 

 ( انجام شد.2018

 

 نتايج و بحث

آماره منفي  اين اگر XP-EHH بۀ آمارة از محاس پس

است و در  ة انتخاب در جمعیت كرددهند نشان ،باشد

اده رخ د اسب عربغیر اين صورت انتخاب در جمعیت 

هايي كه برای شناسايي جايگاه XP-EHH ةاست. آمار

بالايي  تواناند تقريبي يا كامل به تثبیت رسیده طور به

 های برتری. از ديگر (Sabeti et al., 2007) ددار

های برای شناسايي جايگاه XP-EHH ةاستفاده از آمار

های تحت انتخاب، بدون نیاز به مشخص كردن آلل

 ;Rothammer et al., 2013)اجدادی در اين روش است 

Utsunomiya et al., 2015).  آزمونXP-EHH  كه

ها را مقايسه جمعیت بین يافته توسعه جور تک ناخالصي

كند و مبتني بر نامتعادلي لینکاژی است. به كمک مي

توان انتخابي های مبتني بر نامتعادلي لینکاژی ميروش

تر انجام شده را شناسايي كرد زمان نزديک كه در

(Oleksyk et al., 2010; Utsunomiya et al., 2013). 

كنید در مشاهده مي 1كه در جدول  طور همان

نشانه انتخاب  SNPنشانگر  51ی عرب در ها اسب

هزار بازی پیش و پس از  150مشاهده شد كه در ناحیۀ 

كه نشانگر  kb-300)يک ناحیه  SNP هاینشانگراين 

SNP  تحت انتخاب در مركز آن قرار دارد( با|XP-EHH| 

دهد، در نشان مي 2. جدول ژن شناسايي شد 85بیشینه، 

نشانۀ انتخاب  SNPنشانگر  7ی كرد تنها در ها اسب

هزار بازی پیش و پس از  150مشاهده شد كه در ناحیۀ 

ژن  13بیشینه، شمار  |XP-EHH|با  SNPنشانگر 

های  در جايگاه XP-EHHشناسايي شد. قدرمطلق آمارة 

 های نژاد عرب بالاتر بود كه اينتحت انتخاب در اسب

های عرب  ة اين باشد، اسبدهند نشانتواند نتايج مي

 اند.های كرد تحت انتخاب شديدتری بودهنسبت به اسب

نشان  KEGG افزار نرمتحلیل مسیرهای زيستي با 

های عرب، های تحت انتخاب در اسبداد، از كل ژن

های تحت مسیرهای زيستي كه بیشترين ژن، از ژن

گیرنده -عامل سايتوكینانتخاب را دارند شامل مسیر ت

 Chemokineسايتوكین، مسیر سیگنالینگ كموكئین )

Signaling Pathwayهای ( و مسیر سیگنالینگ گیرنده
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 Toll-Like Receptor Signaling) تول همسان

Pathwayو اتصال ) ( های محکمTight Junction )

چهار ژن و مسیر آخر، سه  هركدامهستند. سه مسیر اول 

 ها دخیل هستند.تحت انتخاب در آن هایژن از ژن

های عرب در اسب اين بررسينتايج  به با توجه

های مربوط به سیستم ايمني انتخاب بیشتر روی ژن

كه  نخستانجام شده است، چون سه مسیری 

ند، مرتبط با را داشتهای تحت انتخاب بیشترين ژن

 ،نشان داده است ها بررسي نتايج ايمني هستند. سمانۀ

های ژن ويژه ايمني بدن به سمانۀهای درگیر در ژن

 های مؤثرو ژن زابیماری های عاملدر شناسايي  دخیل

برای زا بیماری های عاملدر اثر متقابل بین میزبان و 

 Areal et)مستعد هستند  گرفتنتحت انتخاب قرار 

al., 2011) . 

 
 های عربانتخاب در اسب تحت هایدر جايگاه شده ييشناسا هاژن .1 جدول

Table 1. Detected genes in the regions under selection in Arabian horses 

Maximum 

|XP-EHH| Genes Position (Mbp) Chromosome 

5.4 CPXM2, GPR26 9.1-9.4 1 

5.4 HTRA1, PLEKHA1, BTBD16, TACC2 10.5-10.8 1 

6.6 EIF3A, RF00413, CACUL1 13.3-13.6 1 

5.8 ATRNL1 15.9-16.2 1 

5.5 EBF2 54.6-54.9 2 

6.4 TMEM192 69.6-69.9 2 

5 CXCL11, CXCL10, CXCL9, SDAD1, NAAA, PPEF2, USO1 60.1-60.4 3 

5.9 CABS1, CSN3, ODAM 64.5-64.8 3 

5.6 RF00108, TNS3 17.4-17.7 4 

6.7 LRRN3 69.2-69.5 4 

8.4 RF00565, COP1 11-11.3 5 

6.1 COP1 11.4-11.7 5 

5.9 INHA, STK11IP, SLC4A3 9.1-9.4 6 

5.3 DOCK10 13.5-13.8 6 

5.8   - 24.6-24.9 6 

4.9 LMO3 43.8-44.1 6 

5   - 46.7-47 6 

4.8 ST8SIA1, C2CD5 48.2-48.5 6 

5   - 29.7-30 9 

4.8 VPS13B 45.4-45.7 9 

5.9 LRRC6, TMEM71, TG 73.3-73.6 9 

6.2 RNF217, TPD52L1, HDDC2 72.1-72.4 10 

6 AXIN2, RF00100, CEP112 12.8-13.1 11 

3.4 USP22, DHRS7B, TMEM11, NATD1, MAP2K3 60.9-61.2 11 

4.9   - 0.5-0.8 14 

4.6 CEP120, PRDM6, PPIC 50.4-50.7 14 

5   - 21.9-22.2 15 

5.1 AMOTL2, CEP63, KY 69.8-70.1 16 

5   - 70.7-71 16 

5.5   - 3-3.3 17 

5.7   - 4.7-5 17 

5.4 PDX1, FLT3, PAN3 7.6-7.9 17 

5.9   - 2.1-2.4 18 

6.3 SAP130, AMMECR1L, POLR2D, WDR33 2.8-3.1 18 

5.7 WDR33, LIMS2, GPR17, MYO7B, IWS1 3.1-3.4 18 

5.3   - 28.6-28.9 18 

3.9   - 0.3-0.6 20 

4.7   - 51.9-52.2 20 

3.3   - 0.9-1.2 21 

5.2 ANKH, OTULIN 45.2-45.5 21 

4.4 CTSV, ZNF782 0.3-0.6 23 

7   - 16.7-17 23 

5.7 RAD23B, KLF4 13-13.3 25 

5.4   - 8.7-9 26 

5.6 PARD3 4-4.3 29 

5.5 GPR158 11-11.3 29 

5.3 TFB1M, CLDN20, TIAM2, RF00100 12.4-12.7 31 

4.9 OFD1, GPM6B, GEMIN8 9.5-9.8 X 

4.6 PCDH19, TNMD, TSPAN6, SRPX2 78.7-79 X 

3.2 - 115.8-116.1 X 

3.6   - 115.9-116.2 X 
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طور  بهگیرندة سايتوكین -مسیر تعامل سايتوكین

ها سايتوكینیم مرتبط با سیستم دفاعي بدن است. مستق

هايي هستند كه در  ها كلید تنظیم ياختههای آنو گیرنده

 ,.Daub et al)آغاز با تطبیق پاسخ ايمني درگیرند 

. مسیر سیگنالینگ كموكئین نیز اهمیت زيادی در (2013

های سمانۀ ايمني در زمان رويارويي  آغاز و هدايت ياخته

. (Sokol & Luster, 2015)با عفونت، زخم و تورم دارند 

هم همانند  Tollهمسان  هایگیرنده سیگنالینگ مسیر

دو مسیر پیشین در سمانۀ ايمني بدن دخیل هستند. 

ای حسگر های پايهمولکول Tollهمسان  هایگیرنده

)سنسور(های آغازگر سمانۀ ايمني میزبان هستند كه اثر 

 های بیمارگر )پاتوژن( از یا گسترده مولکولي طیف

های میکروبي را شناسايي كرده و با استفاده از روش

 & Lester)شود ي منجر به پاسخ سمانۀ ايمني ميمتفاوت

Li, 2014) . 

های مسیرهای مرتبط با سیستم انتخاب در ژن

تواند به دلايل مختلفي عرب ميهای ايمني در اسب

تواند انتخاب اسبرخ داده باشد. يکي از اين دلايل مي

های استقامتي باشد.  های عرب برای مسابقه

های بدني يک چالشي برای خون  كه تمرين ييازآنجا

كند، سمانۀ بندآوری )هموستازی( همۀ بدن ايجاد مي

شود های بدني دچار اختلال مي ايمني در نتیجۀ تمرين

(Clarkson & Sayers, 1999)های بدني منجر  . تمرين

به تغییرهايي در فیزيولوژی بدن همانند افزايش 

جريان خون، تغییر در سطوح هورموني، ساخت 

های تکانۀ )شوك( گرمايي، تنش اكسايشي پروتئین

های آن ها و گیرنده كین)اكسیداتیو( و تولید اينترلو

شود  يمكنند همراه با مواد ديگری كه تولید تورم مي

(Capomaccio et al., 2010) ةدهند نشان. تورم 

با آسیب  طورمعمول بهای از رخدادهاست كه مجموعه

رسد. بافت آغاز شده و با ترمیم بافت به پايان مي

آسیب ماهیچه در نتیجۀ تمرين يک رخداد شناخته 

شود  شده است كه منجر به تورم ماهیچه مي

(Clarkson & Sayers, 1999)های بدني  تمرين . پس

منجر به فعال شدن سمانۀ ايمني در پاسخ به تورم 

يت سمانۀ ايمني با كمک به از درنهاماهیچه شده كه 

يت درنهاای و  ياخته های مرده يا بقايایبین بردن بافت

های ديده، فیبرهای عصبي، رگ یبآسترمیم ماهیچۀ 

ای به ترمیم  خوني و همچنین ماتريکس خارج ياخته

. در بررسي (Kim et al., 2013)كند كمک مي ماهیچه

ها در نتیجۀ های آنن ژنروی مسیرهايي كه میزان بیا

های كالبدی های بدني در خون و ماهیچه تمرين

كند مشخص شد كه بیان ها تغییر مي)اسکلتي( اسب

های مرتبط با مسیرهای سمانۀ ايمني از جمله ژن

 سیگنالینگ مسیر سیگنالینگ كمکوكئین و مسیر

داری تغییر معني طور به Toll همسان هایگیرنده

 . (Kim et al., 2013)كنند  مي

های آن تحت انتخاب بود مسیر ديگری كه ژن

های محکم، خون  محکم است. اتصال های مسیر اتصال

ی ها ونقل حملبندآوری فیزيولوژيک را با مهار برخي 

كند و فیزيکي مهار مي یاه خاص و ايجاد بازارنده

ها مانند كولیک، های معمول اسببرخي از بیماری

سرطان پوست و بیماری نیل غربي با تخريب 

. (Kang et al., 2016)های محکم مرتبط است  اتصال

نژاد جرسي و در مقايسه گاوهای نژاد آنگوس با دو 

های انتخاب، همبستگي وو برای شناسايي نشانههان

های محکم و بازدة تغذيه در گاوهای  بین مسیر اتصال

 . (Taye et al., 2018)گوشتي شناخته شده است 

هايي كه تحت انتخاب بودند، جزء برخي از ژن

ها شناخته شده های مهمي هستند كه عملکرد آن ژن

های عرب های تحت انتخاب در اسباست. يکي از ژن

است كه مسئول  CSN3 ، ژن3در كروموزوم شماره 

لید يک نوع پروتئین از چهار نوع پروتئین كازئین تو

. (Brinkmann et al., 2016)ها است شیر در اسب

ر به خاطر توانايي تشکیل انواع پروتئین كازئین شی

ها نقش مهمي در تأمین كلسیم، فسفات و میسل

-Uniacke)یدآمینه برای نوزادان پستانداران دارند اس

Lowe et al., 2010) وجود تنوع ژنتیکي در اين ژن .

پیشتر در بین نژادهای مختلف اسب گزارش شده بود 

(Brinkmann et al., 2016) ن های انتخاب در ايو نشانه

ژن در گاو پیشتر در چند بررسي گزارش شده است 

(Rothammer et al., 2013; Taye et al., 2017b). 

های تحت انتخاب در اسب نژاد عرب برخي از ژن

وساز ماهیچه بودند،  مرتبط با رشد و نمو يا سوخت

وساز انرژی  كه مرتبط با سوخت ATRNL1همانند ژن 

ازاين  یشپدر ماهیچه، دستگاه تنفس و رفتار است و 
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های های تحت انتخاب در اسبدر بررسي جايگاه

ژن تحت  عنوان بهبرای كاتینگ  شده انتخابكوارتر 

. ژن (Beltrán et al., 2015)انتخاب گزارش شده است 

MAP2K3 های سیگنالینگ جزء ژنMAPK 

(Mitogen-activated protein kinase است. اين )

ای  ياخته درونمسیر يکي از مسیرهای سیگنالینگ 

 Wu et)است كه نقش مهمي در تشکیل ماهیچه دارد 

al., 2010)  و همچنین با كیفیت گوشت پس از كشتار

. ارتباط بین (Ponsuksili et al., 2009)مرتبط است 

با ماهیچۀ ناحیۀ كمر و صفت چربي در  MAP2K3ژن 

ها شناخته شده است كه به دلیل نقش اين ژن در خوك

. در اين (Wu et al., 2010)رشد و تمايز ماهیچه است 

با كیفیت  MAP2K3بررسي روی گاو نیز ارتباط ژن 

  .(Taye et al., 2017a)گوشت گزارش شده است 

تحت انتخاب در اسب عرب مرتبط  هایبرخي ژن

كه مرتبط با  PPEF2با بینايي بودند همانند ژن 

ژن  عنوان بههای نوری در چشم هستند پیشتر گیرنده

 Kimura et)نامزد انتخاب در انسان گزارش شده است 

al., 2007) پروتئیني تولیدی ژن .PLEKHA1  در

پلاسما نقش  غشای در سیگنالینگ یها سامانهتشکیل 

با تخريب  PLEKHA1دار ژن دارد. همبستگي معني

ماكولار )چشم، ناشي از افزايش سن، شناخته شده 

 . (Conley et al., 2006; Yu et al., 2013)است 

است كه  ANKHهای تحت انتخاب ژن ي از ژنيک

همسااني )همولوگ( انساني ژن آنکلیوسیس پیشرفته 

(Progressive Ankylosis Gene .در موش است )

های مختلف جنیني اسب  میزان بیان اين ژن در مرحله

و  (Klein & Troedsson, 2011)كند تغییر مي

همچنین میزان بیان آن با بلوغ غضروف مفصل پس از 

 ,.Mienaltowski et al)تولد اسب همبستگي دارد 

های  ازاين نیز در بررسي یشپ. اين ژن (2008

 ,.Gu et al)های تروبرد های انتخاب در اسب نشانه

 (Qanbari et al., 2012)گذار و مرغ تخم (2009

 شده بود. ييشناساژن تحت انتخاب  عنوان به

های تحت انتخاب مرتبط با شبکۀ عصبي برخي ژن

های مرتبط با شبکۀ ازاين نیز انتخاب در ژن یشپبودند. 

 ,.Beltrán et al)عصبي در اسب گزارش شده است 

( كه Protocadherin 19) 19 . ژن پروتکلاديرين(2015

های مشتق از بیشتر در پوست و شبکۀ عصبي و بافت

. نشان داده شده، (Liu et al., 2010)شود آن بیان مي

های اولیۀ تشکیل مغز  اين ژن نقش مهمي در مرحله

آلا دارد و جهش در اين ژن در انسان در ماهي قزل

در  (Emond et al., 2009)شود باعث بروز صرع مي

ها جزء های مرتبط با اهلي شدن گربهبررسي روی ژن

تحت انتخاب قرار داشت  شدت بههايي بود كه ژن

(Montague et al., 2014)ها اهلي . در بررسي روی دام

در گوسفند  PCDH19مشخص شده است كه ژن 

ژن نامزد  عنوان بهتحت انتخاب بوده است و اين ژن 

 ,.Zhu et al)معرفي شده است انتخاب در اين بررسي 

 SRPX2ژن ديگر مرتبط با شبکۀ عصبي ژن  .(2015

است كه در انسان مرتبط با توانايي صحبت كردن 

ژن نامزد  عنوان به. اين ژن (Roll et al., 2006)است 

گوسفند معرفي شده است  Xانتخاب در كروموزوم 

(Zhu et al., 2015). 

های تحت یشین برای شناسايي جايگاهپبررسي 

 Fstانتخاب روی اين دو نژاد به كمک آمارة 

(Maghsoodi et al., 2017)  و مقايسۀ نتايج آن با اين

از  Mbp 61/9-5/9ناحیۀ  جز بهدهد، بررسي نشان مي

های عرب(، بین نتايج اين دو )در اسب Xكروموزوم 

تواند به شود، كه ميبررسي همپوشاني مشاهده نمي

دلیل مقیاس زماني متفاوتي باشد كه اين دو روش 

كنند. به های انتخاب را در آن شناسايي مينشانه

 3000ر توان انتخابي كه بیشتر د يم Fstكمک آمارة 

كه  يدرحالنسل پیش انجام شده را شناسايي كرد 

تواند انتخابي كه در كمتر از مي XP-EHHروش 

نسل پیش انجام شده را شناسايي كند  1200

(Oleksyk et al., 2010)های انتخاب . در بررسي نشانه

 و  Fstدر گاو نیز همپوشاني كمي بین دو روش 

XP-EHH مشاهده شد (Chen et al., 2015).  در

در اسب  Xروی كروموزوم  Mbp 61/9-5/9ناحیۀ 

 Fstجايگاه تحت انتخاب هم به روش  عنوان بهعرب كه 

(Maghsoodi et al., 2017)  و هم به روشXP-EHH 

شدة سه ژن  ناحیۀ تحت انتخاب شناسايي عنوان به

OFD1 ،GPM6B  وGEMIN8  وجود دارند. در بررسي

 های پونياسب Xهای انتخاب در كروموزوم نشانه

شده توسط  چیني نیز اين سه ژن، در ناحیۀ شناسايي
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 عنوان به XP-EHH( و Fst)بر پايۀ  diهر دو روش 

انتخاب حضور داشتند و اين بررسي  جايگاه تحت

پیشنهاد داده است كه احتمال دارد اين سه ژن با 

 Liu et)ها همبستگي داشته است صفت قد در اسب

al., 2018) ای روی ژن  گونه ینب. بررسيOFD1  كه بر

 (Bimonte et al., 2011)رشد استخوان تأثیر دارد 

ت تح شدت بهنشان داده است، اين ژن در گونۀ اسب 

. در بررسي (Chang et al., 2011)انتخاب بوده است 

صفات مرتبط با اندازة بدن شامل قد، توان، عمق بدن 

های SNPنشانگر و عرض كفل در گاوهای هلشتاين،  

همبستگي بسیار  GEMIN8و  GPM6Bهای روی ژن

 (Cole et al., 2011)داری با اين صفات داشتند معني

و  OFD1 ،GPM6Bگزارش شده كه هر سه ژن 

GEMIN8 سازی گربه در هنگام اهلي(Montague et 

al., 2014) اند. در اين بررسي با نیز تحت انتخاب بوده

ی قدبلندترداری معني طور بهينکه اسب عرب اتوجه به 

 (Mosapour Kaleibar et al., 2007)از اسب كرد دارد 

های انجام شده احتمال دارد  و با توجه به ديگر بررسي

ها همبستگي داشته و اين سه ژن با تركیب بدني اسب

 شود.های بیشتر پیشنهاد مي برای بررسي

های تحت انتخاب در مسیرهای زيستي كه ژن

 DAVIDتحت وب  افزار نرماسب نژاد كرد به كمک 

بررسي شد. اين بررسي نشان داد، در يک مسیر  6.7

زيستي دو ژن و در ديگر مسیرهای زيستي تنها يک 

های تحت انتخاب دخیل هستند. يکي از ژن، از ژن

 ,NPBWR2در آن دو ژن ) مسیرهای زيستي كه

OPRL1های( تحت انتخاب درگیر بود، مسیر گیرنده 

 G (G protein–coupled پروتئین با شونده جفت

receptorsها نشان داده است،  ( است. نتايج بررسي

 در حفظ G پروتئین با شونده جفت فعال شدن گیرندة

 

های كالبدی دخیل هستند و داری ماهیچهو نگه

توانند با تحريک انتخابي ساخت پروتئین همچنین مي

وابسته به  يا با جلوگیری از تغییر و تبديل پروتئین

های ماهیچه دخالت  سايتوكین در رشد و بلوغ لیف

  . (Guttridge, 2011)كنند 

های تحت انتخاب در اسب نژاد كرد بررسي ژن

ها است. ة اهمیت بالای برخي از اين ژندهند نشان

های مهم تحت انتخاب در اسب نژاد كرد كه يکي از ژن

نقش آن با توجه به نتايج بررسي مسیرهای زيستي به 

در بسیاری از  KEGGتحت وب  فزارا نرمكمک 

است. ژن  SDHAمسیرهای زيستي نقش دارد، ژن 

SDHA های آنزيم سوكسینات يکي از زيرشاخه

ين ژن و تر بزرگكند و ( را تولید ميSDHدهیدروژناز )

 & Hensen) پروتئین، آنزيم سوكسینات دهیدروژناز است

Bayley, 2011)  كه اكسايش )اكسیداسیون( سوكسینات

. اين ژن (Her et al., 2015)كند به فومارات را كاتالیز مي

ای در  احتمال در تنظیم خون بندآوری اكسیژن ياخته به

 .(Baysal et al., 2007)انسان نقش دارد 

كنندة  است كه تنظیم RGS19ژن ديگر مهم ژن 

G  است كه ارتباط بین اين ژن و  19پروتئین

 ,.Chen et al)سازی در پوست و موی انسان  رنگدانه

شناخته  (McGowan et al., 2008)و موش  (2010

های انتخاب در اين ژن در شده است. پیشتر نشانه

 ;Hider et al., 2013)انسان گزارش شده است 

Pickrell et al., 2009). 

های تحت انتخاب در نژاد برای شناخت بهتر ژن

های تحت های موجود در پنجرهعرب و كرد، ژن

برای فرآيندهای  PANTHERانتخاب به روش 

 3 بندی شد كه نتايج آن در جدولشناختي طبقه يستز

 آمده است. 

 
 های كردانتخاب در اسب تحت هایشده در جايگاه شناسايي هایژن .2 جدول

Table 2. Detected genes in the regions under selection in Kurdish horses 
Maximum 

|XP-EHH| Genes Position  

(Mbp) Chromosome 

5.4 - 67.8-68.1 4 

3.4 - 2.3-2.6 8 

3.7 EXOC3, AHRR, PDCD6, SDHA, CCDC127, LRRC14B 57.5-57.7 21 

3.7 DNAJC5, ZNF512B, PRPF6, TCEA2, RGS19, OPRL1, NPBWR2 49.6-49.9 22 

3.7 - 0.1-0.4 29 

3.8 - 2.6-2.9 X 

3.9 - 46.5-46.8 X 
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 تحت انتخاب هایژن PANTHERبه روش  یعملکرد نويسيیهحاش .3جدول 

Table 3. Functional annotation of under selection genes using PANTHER gene list analysis 
Kurdish horses (%) Arabian horses (%) PANTHER gene ontology terms 

30.4 26.5 Cellular process (GO:0009987) 
21.7 14.6 Metabolic process (GO:0008152) 
4.3 11 Cellular component organization or biogenesis (GO:0071840) 
8.8 9.6 Biological regulation (GO:0065007) 
4.4 9.6 Developmental process (GO:0032502) 
13 7.4 Localization (GO:0051179) 
- 7.4 Multicellular organismal process (GO:0032501) 

17.4 6.6 Response to stimulus (GO:0050896) 
- 2.8 Reproduction (GO:0000003) 
- 1.5 Biological adhesion (GO:0022610) 
- 1.5 Locomotion (GO:0040011) 
- 1.5 Immune system process (GO:0002376) 

 

هايي كه  نتیجۀ اين بررسي نشان داد، از ژن

های انتخاب در نژاد عرب مشاهده شد، سه  نشانه

های تحت انتخاب فرآيندی كه بیشترين سهم از ژن

ای  داشتند به ترتیب شامل فرآيندهای ياخته

(GO:0009987)وسازی يا  ، فرآيندهای سوخت

 محتوای يده سازمانو  (GO:0008152)متابولیک 

هستند و در نژاد كرد سه  (GO:0071840) ای ياخته

ای  فرآيند اصلي شامل به فرآيندهای ياخته

(GO:0009987) فرآيندهای متابولیک ،(GO:0008152) 

 بودند. (GO:0050896) محرك به و پاسخ

 .Metzger et alنتايج اين بررسي با نتايج تحقیق 

 ROHهای انتخاب را به كمک نهكه نشا (2015)

(Runs of Homozygosity در نژادهای مختلف اسب )

بررسي كردند، در سه فرآيند اصلي تحت انتخاب 

ها متفاوت بود. در آن بررسي همسان ولي ترتیب آن

های تحت بندی ژنعرب نتايج طبقه هایاسب روی

برای فرآيندهای  PANTHERانتخاب به روش 

فرآيندی كه بیشترين سهم را از شناختي، سه  يستز

های تحت انتخاب اين نژاد داشتند به ترتیب شامل ژن

ها مربوط به فرآيندهای درصد ژن 3/26حدود 

درصد مربوط به فرآيندهای  3/19وسازی،  سوخت

داری  ها مرتبط با استقرار و نگهدرصد ژن 6/10ای و  ياخته

 .(Metzger et al., 2015)ای بودند  محتوای ياخته

كه در اين بررسي سه فرآيندی كه بیشترين  يدرحال

های عرب های تحت انتخاب در اسبسهم را از ژن

 5/26ای ) داشتند به ترتیب شامل فرآيندهای ياخته

و  (درصد 7/14)درصد(، فرآيندهای متابولیک 

 ند.هست (درصد 11) ای ياخته محتوای يده سازمان

 یهاكروموزوم از در برخي بررسي اين بر نتايجبنا

تحت انتخابي وجود دارد كه هنوز هیچ ژني  یاه ناحیه

ی ها بررسينتايج شناسايي نشده است.  هاآندر 

توانند  ميكدكننده،  بدون یها ناحیه ،نشان داده پیشین

 ها نقش داشته باشنددر تعیین میزان بیان ژن

(Maurano et al., 2012; Vernot et al., 2012) ،

 در میزان بیان ممکن است نیز اه ناحیهاين بنابراين 

  .داشته باشد تأثیر هاژن برخي

 

 گیری کلینتیجه

نسل پیش  1200نتايج اين بررسي نشان داد، از حدود 

مسیرهای بیشتر های عرب اسبتا زمان حال در 

های كرد اسبو در ايمني  سمانۀپاسخ  آغازمرتبط با 

 G پروتئین با شونده جفت هایگیرنده مسیربیشتر 

های مهم تحت اند همچنین ژنتحت انتخاب بوده

های ماهیچه،  لیفرشد و بلوغ های كرد با انتخاب در اسب

 سازیرنگدانه و ای اكسیژن ياخته خون بندآوریتنظیم 

، های عرب با سمانۀ ايمنيو در اسب در پوست و مو

ماهیچه،  وساز سوخت و نمو و تشکیل پروتئین شیر، رشد

بینايي، شبکۀ عصبي و اندازة بدن مرتبط بودند. شناسايي 

های تحت انتخاب افزون بر آسانگری درك جايگاه

چگونگي عمل انتخاب طبیعي و مصنوعي روی اين دو 

های مرتبط با  ها و ناحیهQTLتواند به شناسايي نژاد، مي

 مهم كمک كند.صفات اقتصادی 
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