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 دهیچک

 یرأس مازندران 27و  یرأس آذر 262شامل  یاش رودخانهیرأس گاوم 287ش از یژنوم گاوم یانتخاب بر رو یهاافتن نشانهیمنظور به

FST (θ )ب ین شد و برآوردگر ناارییتع Axiom® Buffalo Genotyping 90K یژنوم یهاهیآرا لهیوسها بهپ نمونهیاستفاده شد. ژنوت

 یدرصد حد بالا 1/2ها بالاتر از آن SNP یمنطقه که نشانگرها 14ار گرفت. در مجموع انتخاب مورد استفاده قر یهاافتن نشانهی یبرا

متناظر آن  یژنومانتخاب شده با مناطق یشدند. بعد از انطباق مناطق ژنوم ییانتخاب شناسا یهانشانه عنوانبودند، به FST یع تجربیتوز

شده در مناطق  ییشناسا ژن 125 مجموع شد. از ییشناسا QTL 28ژن و  125(، UMD3.1 Bos Taurus Genomeژنوم گاو ) یرو

 یهاشده در رشد و توسعه بافت ییشناسا یهااز ژن یسرکین یبودند. همچن ییایبو یهارندهیگ به مربوط ژن 27 انتخاب، تحت یژنوم

 ییشناسا یهاQTLن نشان داد که یچنمها هینقش دارند. بررس یپستان یهابدن و توسعه بافت یمنیستم ای، سیر سلولیمو، مرگیبدن

د گوشت لخم و ی، تولیرپوستیز یو بلوغ، چرب یریرگیل وزن بدن در تولد، شین مطالعه عمدتاً با صفات مربوط به رشد از قبیشده در ا

ه یدر هر صورت، توصر ارتباط دارند. یش یهار و تعداد سلولیت شیفیر، فقط با کید شیمرتبط با تول یهاQTLوزن لاشه ارتباط دارد. 

 رد.یانجام گ یمطالعات ارتباط یستیها باQTLها و ن ژنیق اینقش دق ییشود جهت شناسایم

 

 .یو مازندران یش آذریگاوم، یتیز جمعی، شاخص تمایژنوم یهاهیآرا :یدیکل هایواژه

 

 

Detection of selection signatures in Azeri and Mazandrani buffalo populations by 
high density SNP markers 

  
Mahdi Mokhber1, Mohammad Moradi Shahrbabak2*, Mostafa Sadeghi3, Hossein Moradi Shahrbabak4  

and Javad Rahmaninia5 
1. Assistant Professor, Department of Animal Science, Faculty of Agricultural Science, Urmia university, Urmia, Iran 

2, 3, 4. Professor, Associate Professor and Assistant Professor, Department of Animal Science, College of Agriculture & Natural 
Resources, University of Tehran, Karaj, Iran 

5. Assistant Professor, Department of Animal Breeding and Genetics, Animal Science Research institute of Iran (ASRI), Karaj, Iran 
(Received: Feb. 25, 2017 - Accepted: Sep. 12, 2017) 

 

ABSTRACT 
In order to detect signature of selection on buffalo genome, a set of 287 water buffalo samples from 260 Azari and 27 
Mazandarani buffalo breeds were genotyped using the Axiom® Buffalo Genotyping 90K Array. The unbiased fixation 
index method (FST) was used to detect signatures of selection. In total, 14 regions with outlier FST values (0.1%) were 
identified. Annotation of these regions using the UMD3.1 Bos taurus Genome Assembly was performed to find putative 
candidate genes and QTLs within the selected and 105 genes and 28 QTLs with selection signatures were detected. A high 
proportion of identified genes (N=27) in regions under selection were involved in olfactory receptor, also some of the 
detected genes were associated with growth and body development, metabolic and apoptosis possesses, immune system 
development, and mammary gland development. Some of the identified QTLs in regions under selection were associated 
with growth traits such as body weight at birth, weaning and mature, subcutaneous fat, meat yield and carcass weight. The 
detected QTL for milk traits were only associated with milk contents and somatic cell count. However, it is recommended to 
carry out association studies to show the actual function of these genes. 
 
Keywords: Azeri and Mazandrani buffalo breeds, Genotyping Array, population differentiation index. 
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 مقدمه

ا یدن( در اکثر مناطق Bubablus bubalis) یش آبیگاوم

ا یدن یریگرمس مهیو ن یریگرمس یخصوص در کشورهابه

 و ریش دیتول یعمده برا طور به شیپراکنده است. گاوم

در  یار مهمیبس شود و نقشیپرورش داده م گوشت

(. Misra & Tyagi, 2010) ا داردیان در آسیاقتصاد روستائ

ر یش تن ونیلیم 39 فائو، گزارشات نیآخر برطبق

 به ایدن دی%( تول0/4) گوشت تن ونیلیم 6/9 و %(3/82)

ر ین شیهمچن (.FAO, 2014)دارد  اختصاص شیگاوم

ن، مواد یئ، پروتی)چرب ییش مواد غذایگاوم یدیتول

 یدیر تولینسبت به ش یره( بالاتر و آب کمتریو غ یمعدن

د کره، یتول یبراش یر گاومی(. شFAO, 2013گاو دارد )

ت بالا، یفیبا ک یت بالا و محصولات لبنیفیبا ک یرهایپن

ش یگاوم یدیباشد. در ضمن گوشت تولیمناسب م

نسبت به گوشت گاو  یترنییو کلسترول پا یزان چربیم

ت یفیش کیآمده از گاومدست بهن چرم یدارد، همچن

 راتییتغ روند (. متاسفانهBorghes, 2011دارد ) ییبالا

 کاهش ریاخ یهاسال در رانیا در شیگاوم تیجمع

 در رأس هزار 029 از زانیم نیا و داده نشان یریچشمگ

 در رأس هزار 250 به( Borghese, 2005) 8918 سال

 رانیا در(. AGRI, 2015) است افتهی کاهش 8939 سال

 و بوده ریش دیتول یعمده برا طور به شیگاوم از استفاده

 تن هزار 239 و دارد قرار تیاهم یبعد درجه در گوشت

 یدیتول %( گوشت0/2) تن هزار 9/24 %( و1/2) ریش

 (.AGRI, 2014)دارد  اختصاص شیگاوم به کشور

 & Mirhabibi et al., 2007; Naserianمطالعات مختلف )

Saremi, 2010ک ی( بر طبق صفات مورفولوژ

و  ی، خوزستانیپ آذریران را به سه اکوتیا یها شیگاوم

 یبندمیلان و مازندران( تقسیگ یها)استان یشمال

Mokhber (2015 )شده توسط  انجامه مطالع یاند. ول‌کرده

م یلان )از اقلیاستان گ یها شینشان داد که گاوم

تعلق دارند و کاملاً از  یآذر یهاشیشمال( به گاوم

 etنیاستان مازندران مجزا هستند. همچن یهاشیگاوم

al.  Azizi (2017نشان دادند که تما )ن یز بی

ز است یار ناچیلان بسیو استان گ یآذر یهاشیگاوم

ن ین ایدر ب یتیجمع یاز اختلاط بالا یکه حاک

متعدد پرورش  یایرغم مزایها است. علشیگاوم

 لیدل بهداران ‌دهندگان و مزرعه ش، متأسفانه پرورشیگاوم

ل ید مثل، پتانسین تولییل راندمان پایاز قب یمشکلات

 یمانو زنده یت مطلوب، عدم بارورد کمتر از حالیتول

نشان  یوان رغبت کافین حین گوساله، به پرورش اییپا

ت ی(. متأسفانه جمعMoaeen-ud-Din, 2014دهند )ینم

 یگر از کشورهاید یز مانند برخیران نیش در ایگاوم

ن به ید هلشتایپرتول یگاوها ینیگزیجا دلیل بهجهان 

 یتقاضاکاهش و  یزه شدن کشاورزیش، مکانیگاوم یجا

 یریوان، کاهش چشمگین حیدات ایبازار نسبت به تول

ن گونه یت ایل اهمیدل (. بهBorghese, 2005داشته است )

وان ین حیا یکیشت مردم، بهبود ژنتید و معیدر تول

-ی( و استفاده از تکنولوژOthman, 2006است ) یضرور

به  یابیدست یژنوم براه قات در حوزید و تحقیجد یها

دارد. در  ینقش اساس یدیصفات تول یکیت ژنتشرفیپ

 یهاهیآراه ژنوم با توسعه قات در حوزیر تحقیاخ یهاسال

افته یتوسعه  یاهل یهابا تراکم بالا در اغلب گونه یژنوم

 (.Cole et al., 2009است )

ک ی( در ژنتneutral theory) یخنث یبر طبق تئور

در درون موجود  یکیاز تنوع ژنت یات، بخش عمدهیجمع

چندشکل که از  یهاآلل یرانش تصادفه لیوسها بهگونه

 ,Kimuraد )یآیوجود مهستند، به یخنث ینظر انتخاب

چ یشود که هیگفته م یبه انتخاب یانتخاب خنث .(1985

افراد نداشته باشد. در  یکیژنت یستگیشا یبر رو یریتأث

در  یش فراوانیافزا ید برایجد یهاانتیط وارین شرایا

خواهند داشت که  یتریزمان طولان مدت بهاز یت نیجمع

ن یدر اطراف ا یبیل وقوع نوترکیدلن زمان بهیا یدر ط

وجودآمده در اطراف ( بهLD) ینکاژیگاه، عدم تعادل لیجا

ک یوجودآمدن ج شکسته و از بهیتدرگاه بهین جایا

-د. آللیآیت ممانعت به عمل میژه در جمعیپ ویهاپلوتا

اند جاد شدهیق در سطح ژنوم این طریاکه به یلمتداو یها

بوده و عدم تعادل  یمیص هستند عموماً قدیو قابل تشخ

 یکوتاهه ن آلل دامنیوجودآمده در اطراف ابه ینکاژیل

ه ویبه ش یکی(. رانش ژنتSabeti et al., 2002دارد )

ژنوم  یموجود بر رو یهاگاهیجاه هم یبر رو یکسانی

 ,.Akey et al., 2009; Amato et alگذارد )یر میتأث

وجودآمده در سطح ژنوم  که جهش به ی(. در صورت2009

افراد در جامعه شود، انتخاب  یستگیش شایباعث افزا
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 یستگیشا یکه دارا یشود تا افرادیباعث م یعیطب

هستند، هدف انتخاب مثبت قرار گرفته و در  یشتریب

 Akey)داشته باشند  یشتریل نسل بعد مشارکت بیتشک

et al., 2009; Sabeti et al., 2002 ک آلل ی(. هرگاه

مختلف هدف انتخاب مثبت  یهازمان یسودمند در ط

در سطح ژنوم  ییهاجاد نشانهیرد، باعث ایقرارد گ

ک است یشده قابل تفک گردد که با موارد اشاره یم

(Biswas & Akey, 2006ا .)ها شامل کاهش ن نشانهی

 یع فراوانیه از ژنوم، انحراف از توزیحدر آن نا یکیتنوع ژنت

ش عدم تعادل ی( و افزاSite Frequency Spectrum) یآلل

ساختار ه ( و توسعLinkage Disequilibrium) ینکاژیل

 Qanbariباشند )ی( مHaplotype Structure) یپیهاپلوتا

et al., 2014یمختلف یها(. در حال حاضر ابزارها و روش 

انتخاب در سطح ژنوم  یهانشانه ییشناسا یبرا

ابداع شده و  یزیآم تیموفق طور بهمختلف،  یها تیجمع

که نی(. با وجود اLi et al., 2014گردد )یاستفاده م

انتخاب بر  یها نشانه ییشناسا یموجود برا یهاروش

ها و اجرا متفاوت هستند و در فرض یژنوم یهاداده یرو

ها وجود داشته آن جین نتایب یفیضعه رود رابطیانتظار م

صورت مختلف به یهاکه با روش یمناطق یباشد، ول

شوند، یم ییانتخاب شناسا یهاعنوان نشانهمشترک به

وجود انتخاب در ه دهندتر نشانیبر اساس شواهد قطع

 (. Utsunomiya et al., 2013هستند ) ین نواحیا

 یینه شناسایدر زم یتاکنون مطالعات مختلف

 ;Sabeti et al., 2002انسان ) یخاب بر روانت یها‌نشانه

Hider et al., 2013ل گاو )یاز قب یوانات اهلی( و حPérez 

et al., 2014; Qanbari et al., 2014( گوسفند ،)Moradi 

et al., 2012; Kijas et al., 2012ور )ی(، طRubin et al., 

ش ی( و گاومYang et al., 2014(، خوک )2010

(Mokhber et al., 2015 انجام گرفته است )یو در برخ 

 ییشناسا یموجود در مناطق مختلف ژنوم یهاموارد ژن

در  ن شده است.ییز تعیها نآن یکیولوژیعملکرد ب یو حت

ن یانتخاب در به ( نشان2015) .Mokhber et al مطالعه

قرار  یمورد بررس یو مازندران یخوزستان یها شیگاوم

تحت انتخاب ژنوم  یاحج نشان داد که نویگرفت و نتا

وانات از یشدن ح یاهل یکیولوژیب یرهایاحتمالاً با مس

، آداپته شدن به یرفتار یمغز و عملکردهاه جمله توسع

سه با یدر مقار مرتبط هستند. ید شیز تولیط و نیمح

علاوه بر انتخاب  یوانات اهلیکه حنیل ایدلانسان، به

ر در معرض یاخ یهاخصوص در سال، بهیعیطب

ل یقب نیاند، از قرار گرفتهین یدیشد یمصنوع یها‌انتخاب

 ییشناسا یبرا یترمناسب یهاوانات نمونهیح

 یها براانتخاب در سطح ژنوم هستند و از آن یها‌گنالیس

مختلف  یهاپیکننده فنوت کنترل یهاژن ییشناسا

  (.Biswas & Akey, 2006گردد )یاستفاده م

 یاز مطالعات جامع یعنوان بخشحاضر بهه مطالع

کشور انجام گرفته است.  یهاشیگاوم یاست که بر رو

و  یآذر یهاشین بخش از پژوهش دو نژاد )گاومیدر ا

 یهاشی( از سه نژاد موجود در کشور )گاومیمازندران

 یی( جهت شناسایو مازندران ی، خوزستانیآذر

از ژنوم که تحت انتخاب قرار داشتند، مورد  ییها محل

وجود  دلیل به ین واکاویرار گرفتند. اق یواکاو

ز یپ و نیو ت یبدن یهاموجود در اندازه یها تفاوت

ها ن دو نژاد )دادهیر در اید شیتفاوت عملکرد تول

 یر احتمالین تأثیمنتشر نشده است( و همچن

ژنوم، صورت  یپرورش متفاوت بر رو یها طیمح

ک صفت خاص ین پژوهش صرفاً ین در ایگرفت. بنابرا

د قرار یمتفاوت تحت انتخاب شد یهادر جهت که

جهت  یکیداشته باشد، مد نظر نبوده و دو گروه ژنت

 یمتماد یهاسال یاز ژنوم که در ط یمناطق ییشناسا

قرار  یا مصنوعی یعیانتخاب طب یروهایر نیتحت تأث

د ی، تولیبدن یهااند و احتمالاً با صفات اندازهگرفته

مختلف مرتبط  یطیمح طیر و آداپته شدن به شرایش

 هستند، انجام گرفت.

 

 هامواد و روش

مو مربوط ه نمون 264مو )ه نمون 238در مطالعه حاضر از 

شهرستان مربوط  89از  یش آذریت گاومیبه جمع

و  لیاردب ،یغربجانیآذربا ،یشرقجانیآذربا یهااستان

 و  E 02/43-18/44° ییایلان با مختصات جغرافیگ

°N 91/91-52/99 )ت یخون مربوط به جمعه نمون 29 و

شهرستان بهشهر با ه انکالیاز م یش مازندرانیگاوم

از ( N 18/96°و  E 48/09°) ییایمختصات جغراف

 یریستم ثبت شجره و رکوردگیکه تحت س ییها گله

شد  یآورمرکز اصلاح نژاد کشور قرار داشتند، جمع

 (. 8)شکل 
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که با رنگ سبز مشخص شده  یاز مناطق یآذر ین پژوهش. نمونه هایش مورد مطالعه در ایمناطق پراکنش دو نژاد گاوم .8شکل 

ه که با رنگ قرمز مشخص شده است )منطق یمناطقلان یل و گی، اردبیشرقجانی، آذربایغربجانیآذربا یهاشامل استاناست )

 ه شدند.یاله واقع در شمال استان مازندران( تهانکیم

Figure 1. Distributions of the two Iranian Buffalo breeds used in this study. The Azeri buffalo samples were taken 

from green highlighted area (located in north and north-western part of Iran) consist of East-Azarbaijan, west-

Azarbaijan, Ardebil and Gilan provinces, and Mazandarani samples were taken from red highlighted area 

(Miyankaleh region) that is located in north part of Mazandaran province. 
 

از  ییهامو از بخشه شیمو به همراه ر یهانمونه

دست آمد داشت، به یرکمت یبدن دام که آلودگ

(Campbell et al., 1997و نمونه )خون از وداج  یها

از مو  DNAد. استخراج یه گردیش تهیگاوم یر دمیز

ر ییتغ ی( با اندک2010) .Alberts et alبر طبق روش 

 از استفاده با زیخون ن از DNA انجام شد. استخراج

 شد انجام( Grimberg et al., 1989) ینمکه نیبه روش

ت و ین کمییحل شد. تع TEتر بافر یکرولیم 95و در 

له دستگاه نانودرآپ یوسبه یاستخراج DNAت یفیک

(Thermo 2000C و ژل آگارز )صورت گرفت. 2/8 %

به  یابییتوال یها جهت انجام مراحل بعدسپس نمونه

 Parcoقات پادانو )یک مرکز تحقیشگاه ژنومیآزما

Tecnologico Padanoانتقال داده  ایتالی( کشور ا

 یهاهیها با استفاده از آراپ نمونهین ژنوتییشدند. تع

Axiom® Buffalo Genotyping 90K  مربوط به

شگاه ی( و در آزماAffymetrixکس )یمتریشرکت اف

ا صورت یتالیقات پادانو کشور ایک مرکز تحقیژنوم

خام  یهاه دادهیاول ونیلتراسیفت و یفین کییگرفت. تع

 ,.Nicolazzi et alانجام شد ) Affypipe رافزا نرمتوسط 

نمونه مراحل  213نمونه،  238( و از مجموع 2014

وان یح 2را گذراندند و تنها  Affypipeت یفیکنترل ک

 تر ازنییپاDQC (Dish Quality Control )خاطر به

حذف شدند.  39/5( کمتر از Call rate) CRو  12/5

تعداد  یبررس گاه موردیجا 13164ن یدر مجموع از ب

مناسب  یفیپ آنها به لحاظ کیگاه که ژنوتیجا 99390

ف شده در یتعر یپیژنوت یهایبندبوده و در گروه

قرار گرفته بودند، انتخاب شده و  Affypipeافزار  نرم

ره یذخ Plinkافزار نرم یآن در فرمت ورود یخروج

حاصل  یهات دادهیفینان از کیشد. سپس جهت اطم

مراحل مختلف  یینها یزهایپ در آنالین ژنوتییاز تع

ه اعمال شد. ابتدا یاول یهاداده یت بر رویفیکنترل ک

پ از دست رفته حذف ی% ژنوت0ش از یوانات با بیح

( و سپس جهت یش آذریرأس گاوم 2شدند )تعداد 

 یتیدر خصوص ساختار جمع یدگاه کلیک دیداشتن 

 یاتوانیح ییمورد مطالعه و شناسا یوانات و نژادهایح

ز یاند، آنالخود قرار گرفته یکه خارج از گروه نژاد

ت صورت ی( و ساختار جمعPCA) یاصل یهامؤلفه

افزار  ت با استفاده از نرمیز ساختار جمعیگرفت. آنال

Admixture یساختارها یصورت گرفت. در بررس 

 یدر خصوص تعداد واقع ییقبل از قضاوت نها یتیجمع
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 آوردن فاکتوردست به یداده برا یت، ساختارهایجمع

K ن فاکتور در واقع یقرار گرفت. ا یمطلوب مورد بررس

( بوده و ارزش CV) cross-validation یشاخص خطا

 یدهنده خطان فاکتور نشانیا ین براییپا یعدد

ن فاکتور در واقع تعداد یباشد. ایم CVتر نییپا

ن یکند که در این مییرا تع یاحتمال یهاتیجمع

 آمد. دست به 2آن  یار عدد مناسب برامطالعه مقد

س یبر اساس اطلاعات ماتر یاصل یهاز مؤلفهیآنال

( Price et al., 2006انجام گرفت ) یژنوم یشاوندیخو

صورت  Rط یدر مح GeneABEL افزار نرمو توسط 

خاطر به یت آذرینمونه مربوط به جمع 4گرفت. تعداد 

، PCAز یالبر اساس آن یبندقرار گرفتن خارج از گروه

، یینها ونیلتراسیفحذف شدند و سپس قبل از انجام 

 یهایشاوندیخو یمورد مطالعه برا یهاتیجمع

 یژنوم یشاوندیب خویگر ضرایا به عبارت دیک ینزد

( ارائه شده، 2003) .Leutenegger et alکه توسط 

 9و  یش مازندرانیرأس گاوم 2غربال شدند. تعداد 

از  1/5 یبالا IBSداشتن خاطر به یش آذریرأس گاوم

نان از یاطم یکنار گذاشته شدند. برا یبعد یزهایآنال

 یزهایمورد استفاده در آنال یهات دادهیفیکه کنیا

وان یح 215 یبر رو ییون نهایسالتریبالا باشد، ف یبعد

ن و ییت پایفیبا ک یهامانده جهت حذف دادهیباق

ن بخش ین، اعمال شد. اییاطلاعات پا یدارا یهاداده

(. Purcell et al., 2007انجام شد ) Plinkافزار توسط نرم

که در مجموع  ییهاSNP ونیلتراسیفن مرحله از یدر ا

داشتند، حذف شدند.  ینییوانات اطلاعات پایح

خاطر حداقل به SNPو صفر  1191ب تعداد یترت به

% 0ش از یو ب 52/5( کمتر از MAF) یآلل یفراوان

ت ی( حذف شدند. در نهاCRSNP)پ از دست رفته یژنوت

نبرگ یوا -یتعادل هارد یکه دارا ییهاSNP یبرا

(HWEبرا )عنوان ها نبودند، بهتیهر کدام از جمع ی

( از Teo et al., 2007پ )ین ژنوتییتع یاز خطا یاریمع

 2و  830ب تعداد یادامه محاسبات حذف شدند )به ترت

SNP ینو مازندرا یش آذریگاوم یهاتیجمع یبرا .)

ح یق با استفاده از تصحین تحقیدر ا یداریسطح معن

 nن رابطه، ین شد. در اییتع 9-85×1/6(، β=α/n) یبنفرون

  SNPجا برابر تعدادنیتعداد آزمون است که در ا

(99390 n= و )α ن یش است که در ایآزما یخطا

 یفیک یهادر نظر گرفته شده بود. کنترل 50/5 یبررس

 طور بهنبرگ یوا -یجز تعادل هاردهب یپیژنوت یهاداده

  سه اعمال شد.یمورد مقا یهاتیجمع یجا بر روکی

انتخاب مثبت در دو  یژنوم یالگو یجهت بررس

به  SNPهر یبرا FST یها، ارزشیرانیش ایت گاومیجمع

 & Weirد )یمحاسبه گرد Rط یب تتا و در محیروش ناار

Cockerham, 1984ش ن روش نسبت به رویت ای(. مز

ن است که در یت ارائه شده ایکه توسط را  FST یاهیپا

ده و در واقع یها در فرمول لحاظ گردنمونهه روش تتا انداز

 & Weirدر نظر گرفته شده است ) یریگنمونه یخطا

Cockerham, 1984ب ین روش نااریکه انی(. با توجه به ا

ز وجود ین یمنف یهاآوردن ارزش دست بهاست احتمال 

 ی)تتا( برا FST یها(. ارزشAkey et al., 2002دارد )

 یاتوزوم یهاکروموزوم یبرا یاجداگانه طور بهو  SNPهر

بهتر  یی، محاسبه شد. جهت شناساXو کروموزوم 

در نظر گرفتن  یجاانتخاب در سطح ژنوم به یها نشانه

 یعدد یهاارزش یریگنیانگیاز م SNPهر  یارزش عدد

SNPمجاور به روش  یهاCreeping Window (CW با )

 ,.Qanbari et alلو جفت باز استفاده شد )یک 955طول 

 تمام آن در که ژنوم از ی% مناطق 8/5( و تنها 2012

 عنوان به، بودند ییبالا ارزش یدارا مجاور ینشانگرها

 یشدند. جهت بررس نییتع و ییشناسا انتخاب یهانشانه

ت با بسته انتخاب، گراف منهتن پلا یهانشانه یبصر

(. 9د )شکل یرسم گرد Rط یدر مح QQman یافزار نرم

)شامل  ین نواحیدر مرحله بعد اطلاعات مربوط به ا

 یبر رو یانتخاب یهاSNPت یکروموزوم و موقع

 یکه احتمالاً با نواح ییهاژن ییکروموزوم( جهت شناسا

 یت کرموزومین شدند. موقعییمرتبط هستند، تع یانتخاب

ژنوم  یست شده برایل یهات ژنیبا موقعها گاهین جایا

 Ensemble Biomart( در UMD3.1 Bos Taurusگاو )

Tool (EntrezGene - http://www.ensembl.org/ 

biomartن ین ایسه قرار گرفت. همچنی( مورد مقا

ژنوم گاو  یموجود برا یهاQTLت یها با موقع گاهیجا

(UMD3.1 Bos Taurusدر پا )ن یآنلا یگاه اطلاعاتی

QTLگاو  یها(http://www.animalgenome.org/cgi-

bin/QTLdb /BT/browseسه قرار گرفت. در ی( مورد مقا

 یمرتبط با مناطق انتخاب یهاQTLها و  ت ژنینها

 شتر قرار گرفت. یب یهایآمد و مورد بررس دست به

http://www.ensembl.org/
http://www.animalgenome.org/cgi-bin/QTLdb%20/BT/browse
http://www.animalgenome.org/cgi-bin/QTLdb%20/BT/browse
http://www.animalgenome.org/cgi-bin/QTLdb%20/BT/browse
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 ج و بحثینتا

براساس  یپس از انجام مراحل مختلف غربالگر

 یشاوندیخام و خو یهاداده یفیاطلاعات کنترل ک

مربوط به  SNPنشانگر  64162ت یوانات، در نهایح

ش یگاوم 20و  یش آذریگاوم 209وان )یح 291

نتخاب شدند. ا یبعد یزهای( جهت انجام آنالیمازندران

  3304/5مانده برابر یدر افراد باق پین ژنوتییتعنرخ 

 Mbpدر مجموع  SNPن تعداد نشانگر یبود. با ا

با  Kbp 9/49ن فاصله یانگیاز ژنوم با م 48/2643

 تحت پوشش قرار گرفت. Kbp 61/90ار یانحراف مع

ش یگاوم ینژادها یتین مطالعه، ساختار جمعیدر ا

ج یقرار گرفت. نتا یر مورد بررسکشو یو مازندران یآذر

ش یگاوم یهاتیساختار جمع یآمده از بررس دست به

نشان داد که دو  Admixture افزار نرم وسیله بهکشور 

از هم مجزا  یو مازندران یش آذریت گاومیجمع

ت ین دو جمعین نشان داد که ایج همچنیهستند. نتا

ز یهستند. نحوه تما یاختلاط نژاد یمقدار یدارا

ها تین جمعیا یکیزان اشتراک ژنتیها و متیعجم

 (.A-2صورت گراف نشان داده شده است )شکل   به

نشان داد که  PC2و  PC1ساس ابر PCAز یج آنالینتا

کاملاً مجزا قرار دارند و در  یهان دو نژاد در گروهیا

در  PCAن دو یندارند. ا یهمپوشان یاچ نقطهیه

و  8ژه بردار یو ی% برا9انس )ی% وار4مجموع حدود 

(. A-2کنند )شکل یه می( را توج2ژه بردار یو ی% برا8

ل گاو و گوسفند و خوک یگر از قبید یاهل یهادر گونه

ک و دو  بر ی یژه بردارهایوانات فقط براساس ویز، حین

اند شده یبنددسته ییایاساس نژاد و منطقه جغراف

(Yang et al., 2014; Gibbs et al., 2009; Kijas et 

al., 2012انس یزان وارین بودن مییکه پا نی(. با وجود ا

ز یکمتر تما یتیجمع ینشان دهنده ساختارها یهیتوج

طورکه گراف  ها همانتین جمعیا یافته است ولی

از  یاند. بخشک شدهیدهد کاملاً از هم تفکینشان م

 یریگنمونه یتواند بخاطر تنوع بالاین مییانس پایوار

که  یا(، باشد. در مطالعهیربردامحل نمونه 886)

 یهاتیجمع ی( بر رو2012) .Kijas et alتوسط 

اول در  PCتا  25رفت، یا صورت پذیگوسفند دن

ه کردند که یانس را توجیدرصد وار 86مجموع فقط 

% و 31/2زان یبه م PC1ن مقدار مربوط به یبزرگتر

PC2  وPC3 انس ی% از وار83/8و  44/8یب ترت به

et al.  Barendse (2009 )یار مطالعهه کردند. دیتوج

ب یبه ترت PC2و PC1 یبرا یهیانس توجیزان واریم

زان تفرق ین میدرصد بود. با هم 9/9و  8/6برابر 

از ژنوم  یافتن نقاطیدوار به یتوان امیم یتیجمع

  اند.دار مورد انتخاب قرار گرفتهیمعن طور بهم که یباش

 

 
دو  یهاتی( ساختار جمعA) .(MAZ) ی( و مازندرانAZI) یش آذریگاوم یهاتیت، جمعیس و ساختار جمعانیز واریاگرام آنالید .2شکل 

ب ین افراد بر اساس ضریب PCAز یاگرام آنالی( دB. )k=2با  Admixtureافزار ( توسط نرمMAZ) ی( و مازندرانAZI) یش آذرینژاد گاوم

 مربوطه نشان داده شده است. یهر مولفه در محورهاه لیه شده به وسیجانس توی( و وارPCاول )ه . دو مؤلفیژنوم یشاوندیخو
Figure 2. Principal components analysis and population structure diagrams of the studied buffalo populations. (A) 

Population structure of the studied buffalo populations constucted by Admixture software with k=2. (B) Principal 

components diagram based on the genomic kinship coefficients between individuals. The first two principal 

components (PC) and the variance explained by each component are shown on the corresponding axis. 
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عنوان مورد مطالعه به یهاSNP درصد  8/5حدود 

شده، نیین شدند. آستانه تعییانتخاب، تعه نشان

ن یشتریاز ژنوم که ب یرانه بوده و فقط مناطقیگ سخت

دهند، ین دو نژاد نشان میرا در ب یتیز جمعیتما

ن حد آستانه در مطالعات مختلف از یانتخاب شدند. ا

 درصد 0/2( تا Moradi et al., 2012درصد ) 58/5

(Qanbari et al., 2012متغ )ت یر بوده است. در نهای

را 2/5بالاتر از  یژنوم که ارزش عدد یه بر رویناح 84

ن ین شدند. اییعنوان نشانه انتخاب تعداشتند، به

منطقه(،  9) 9، 2 یهاکروموزوم یرو بیترت بهمناطق 

منطقهX (2  )و  89، 86، 80منطقه(،  2) 85، 1، 9، 0

 .Mokhber et alه (. در مطالع9ل قرار داشتند )شک

تحت انتخاب در  یژنوم ینواح ییشناسا ی( برا2015)

صورت  یو مازندران یش خوزستانین دو نژاد گاومیب

انتخاب ه عنوان نشانبه یژنومه منطق 29گرفته بود، 

شده بر  شناخته یژنومه جز منطقهشدند. ب ییشناسا

ه مطالع یانتخاب ینواح یکیکه در نزد 9کروموزوم  یرو

ر مناطق مشاهده یدر سا یحاضر قرار داشت، مطابقت

مورد مطالعه  یهاSNPدرصد  0/5که  ینشد. البته زمان

ن شد، ییانتخاب تعه عنوان نشانحاضر بهه در مطالع

 یها کروموزوم یشتر بر رویبه شد ییشناسا یمناطق ژنوم

با مناطق تحت  81و  86، 88، 85، 1منطقه(،  2) 9، 8

( مطابقت 2015) .Mokhber et alه مطالع انتخاب در

در مناطق  ییشناسا یهاج مربوط به ژنینشان داد. نتا

 .Mokhber et alه تحت انتخاب مذکور در مطالع

 ( آورده شده است.2015)

 Genomeژنوم ) یسینوهیکه حاش ییجاآن از

Annotationش هنوز کامل نشده است و ی( گاوم

ف شده است، یهم ردژنوم گاو  یاش با توالیتوال

ش بر اساس یگاوم یژنوم ین مشخصات توالیبنابرا

ژنوم گاو ارائه شده است، از جمله  یاطلاعات توال

ش بر یمربوط به گاوم SNPگاه نشانگر یمشخصات جا

گاو  یهاکروموزوم یکیژنوم یهاتیاساس موقع

ب ژنوم یآمده بر اساس ترت دستج بهیباشد و نتا یم

عنوان شده استخراج اطلاعات  لیدلابود. به یگاو

تر شده قرار دارند، آسان یکه در مناطق انتخاب ییها ژن

ژنوم  یسینوهیو حاش یسازفیردن همیاست. ا

ل بود ین دلیش بر اساس اطلاعات ژنوم گاو به ایگاوم

رغم تفاوت یش علیژنوم گاو و گاوم یهاکه اکثر بخش

و در جفت کروموزوم گا 95ها )در تعداد کروموزوم

هم ( بایش آبیجفت کروموزوم گاوم 20سه با یمقا

ها در هر دو گونه ب ژنین ترتیهمولوگ هستند. همچن

کل ژنوم دو  یکیتوژنتیبا هم منطبق بوده و به لحاظ س

 یجابه یکروموزم یهاگونه با در نظر گرفتن بازو

 Amaral etگیرد )هم قرار می کامل، در کنارکروموزوم 

al., 2007.)  

 

 
کیلوجفت بازی مقایسه بین دو  955تتا با طول پنجره   FSTشده  گیریهای میانگین. تصویر منهتن پلات مربوط به ارزش9شکل 

های بدنی و کروموزوم های انتخاب بر روی کروموزومدهد. خط آبی حد آستانه نشانهنژاد گاومیش آذری و مازندرانی را نشان می

 تعیین شده است. FSTحد آستانه در این مطالعه بر اساس توزیع تجربی  دهد.( را نشان می95) Xجنسی 
Figure 3. Genome-wide distribution of pairwise unbiased FST (Theta) between Azeri and Mazandarni buffalo breeds. 

Overlapped windows of 300 kb across the genome were used to identify putative signatures of selection. The 

threshold determined based on the 0.1 % of the empirical genome-wide distribution is shown by the blue line. 
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 یانتخاب یها مرتبط با بخش یهاژن ییجهت شناسا

ن یشتریکه ب SNPژنوم، از مناطق ارتولوگوس با نشانگر 

دارد، استفاده شد.  یک انتخابیر پتتا را در ه یارزش عدد

 SNPن نشانگر یه اطراف ایلو جفت باز ناحیک 055بعلاوه 

  Biomartوسیله بهمگا جفت باز(  84نجا در مجموع ی)در ا

(www.ensembl.org/biomart/martviewمورد ،) 

ت یها با موقعگاهین جایا نیقرار گرفت. همچن یبررس

QTLژنوم گاو ) یموجود برا یهاUMD3.1 Bos 

Taurusن یآنلا یگاه اطلاعاتی( در پاQTLگاو  یها

 یمنطقه مورد بررس 84سه قرار گرفت. از یمورد مقا

ها بودند. در مناطق کدکننده ژن یمنطقه حاو 85تنها 

بودند،  یانتخابه ژن که در ارتباط با منطق 850مجموع 

بودند  ییهانیها پروتئن ژنیتا از ا 6شدند.  ییشناسا

ن نشده بود و از ییها تعات و عملکرد آنیکه خصوص

 ییایبو یهارندهیتا مربوط به گ 29مانده یژن باق 33

ه یو بق 9کروموزوم  یژن( رو 24) شتریببودند که 

(. اطلاعات 8قرار داشتند )جدول  85کروموزوم  یرو

مورد  یک مناطق ژنومیبه تفک گریژن د 92مربوط به 

ن بخش یآورده شده است. در ا 8در جدول  یبررس

اند ها را که احتمالاً تحت انتخاب بودهاز ژن یفقط برخ

ل قرار گرفت. یبرجسته شده و مورد بحث و تحل

عنوان  به ین بررسیها که در ان ژنیاز ا یتعداد

 یاند، با مطالعات قبلانتخاب گزارش شده یها نشانه

ن یآمده در ا دست به یهاداشت. سپس ژن یخوانهم

ن و ییجهت تع EnrichmentMapو  DAVIDبخش در 

 یژن یهاو شبکه یکیولوژیب یرهایمشخص کردن مس

ر یا مسیچ شبکه یه یقرار گرفت. ول یمورد بررس

 امد.یدست ندار بهیمعن یکیولوژیب

ر یدرگ یهامربوط ژن یانتخاب یهااز ژن یسرکی

بزرگ ه ک خانواده یلیوساست. بوها به ییایوبا حس ب

ص ی( تشخOlfactory Receptor) ییایبو یهارندهیاز گ

ه دامن ییشناسا یبرا ییایبو یهارندهیشوند. گیداده م

افتن ی ی)برا ییایمیش یهااز بوها و محرک یعیوس

ص قلمرو( یشان و تشخیهادا کردن جفت و بچهیغذا، پ

ن ی(. اAche & Young, 2005هستند ) یضرور

 دارند و یمتفاوت ینیپروتئ یهایتوال ییایبو یهارندهیگ

خاص  یهار خانوادهیها به زین توالیبر اساس هم

ر خانواده، یمربوط به هر ز یاختصاص دارند. اعضا

 یکه به لحاظ ساختار ییمشابه دارند و بوها یهایتوال

 یکنند. با بررسیم ییباشند را شناساه هم یشب

ژن  239ژن کامل و  993ژنوم انسان ه داد یها هگایپا

شد.  ییشناسا ییایبو یهارندهینه گیکاذب در زم

 یها بر رون ژنین نشان داد که ایها همچنیبررس

انسان قرار  28مختلف کروموزوم شماره  ینواح

ن یاند. اولر خانواده قرار گرفتهیز 892اند و در  گرفته

 یهارندهین گیمهوسیله  بهص بوها یمرحله در تشخ

 ییایوم بویکه در اعصاب حساس به بو در اپتل ییایبو

 یژنه ن خانوادیرد. ایگیاند، صورت مقرار گرفته ینیب

تعداد آن  یداران محافظت شده ولتکامل مهره یدر ط

ر یتا در موش متغ 8555ش ازیتا ب یتا در ماه 855از 

 یها(. در خصوص ژنMalnic et al., 2004است )

مشاهده  یانتخاب یها، نشانهیبه ادراکات حس مربوط

 یهابودند. ژن ییایبو یهارندهیشده مربوط به گ

OR2AJ1 ،OR2M4 ،OR14C36 ،OR11L1 ،

OR2AK2، OR2T6  وOR2T1 89ن ژن )یو چند 

تا  42039229ه ین خانواده در ناحیگر از همیژن( د

ن یقرار دارند. ا 9کروموزوم  یجفت باز 49469996

وانات ارتباط دارد یشدن ح یبا اهل ینژه خانواد

(Qanbari et al., 2014.) 

از همین  OR10G3و  OR5AU1علاوه دو ژن به

ها قرار دارند. وجود این نشانه 85خانواده روی کروموزوم 

در این بررسی با نتایج مطالعات مختلفی که وجود 

های بویایی در انسان های انتخاب برای گیرنده نشانه

(Moreno-Estrada et al., 2008 حیوانات اهلی از قبیل ،)

 ,.Groenen et al( و خوک )Chen et al., 2012سگ )

اند، در توافق بود. همچنین تعیین ( را اثبات کرده2012

عنوان نشانه های بویایی بههای مربوط به گیرندهژن

( و 2014) .Qanbari et alانتخاب با نتایج مطالعات 

Gibbs et al. (2009) های مرتبط با ادراکات که در آن ژن

عنوان نشانه حسی )بویایی و چشایی( در نژادهای گاو به

انتخاب تعیین شدند، مطابقت داشت. در مطالعه 

Mokhber et al. (2015علی )که ژنی از این رغم این

عنوان نشانه ژنی شناخته نشد، ولی ( بهORخانواده ژنی )

ساختار و عملکرد خانواده ژنی پروکادهرین که در 

ارتباطات عصبی نقش دارند و با اهلی شدن ارتباط دارند، 

 عنوان نشانه انتخاب تعیین شدند.  به

http://www.ensembl.org/biomart/martview/
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کاندیدای مربوط به نواحی تحت انتخاب بین دو نژاد گاومیش آذری و مازندرانی براساس  هایQTLها و فهرست ژن. 8جدول 

 *های منتشر شده گاوQTLها و اطلاعات ژن

Table 1. List of candidate genes in regions showing evidence of selection in Azeri vs Mazandarani buffalo breeds 

based on. bovine published QTLs 
QTL Ref. QTL_ID QTL_Name Genes End pos 

(bp) 
Start pos 

(bp) Chr 
(Hawken et al, 

2012) 
(Hawken et al, 

2012) 

29883 

30252 
Age at puberty 

Interval to first estrus 

after calving 

DBI-TMEM37-CFAP221-PTPN4-EPB41L5-

RALB-INHBB-TMEM177 
72554509 71554509 2 

(Imumorin et al, 

2011) 15715 Body weight (birth) GNG12-SERBP1-C1orf141-SLC35D2- 78736186 77736186 3 
(Höglund et al, 

2012) 30487 Calving ease (maternal) EPS15-TTC39A-FAF1 96229402 95229402 3 
(Höglund et al, 

2012) 

(Höglund et al, 

2012) 

30488 

30484 
Stillbirth (maternal) 

Calving index 
CYP4A22-EFCAB14-ATPAF1-MOB3C-

MKNK1-KNCN-POMGNT1-PIK3R3 100725149 99725149 3 

- - - - 16749145 15749145 5 
(Rodriguez et al, 

2002) 

(Ashwell et al., 

2004) 

(McClure et al, 

2010) 

(McClure et al, 

2010) 

(Hoglund et al, 

2009) 

(Kuhn et al, 2003) 

2476 

2665 

10800 

10799 

5004 

2698 

Milk protein % 

Productive life Length 

Carcass weight 

Marbling score (EBV) 

Heat intensity 

Somatic cell count 

TRIM58 

-(24 OR genes) 
43527464 42527464 7 

- - - NAA35 80832563 79832563 8 

- - - 
SALL2-METTL3-RAB2B-CHD8-SUPT16H-

HNRPC-ZNF219-NDRG2-RAC1-BRN-

C10H15ORF41-OR10G3-OR5AU1-RNASE13 

26319029 25319029 10 

(Sahana et al, 

2011) 15185 Calving ease (maternal) - 32920032 31920032 10 
(Seidenspinner et 

al,2009) 

(Doran et al, 2014) 

(Doran et al, 2014) 
(Doran et al, 2014) 

(Doran et al, 2014) 

10997 

11357 

37093 

36661 

37269 

Body weight (mature) 

Stillbirth (maternal) 

Lean meat yield 

Subcutaneous fat 

Carcass weight 

CD3E-CD3G-UBE4A-ATP5L-KMT2A-TTC36-

TMEM25-ARCN1-PHLDB1-BLR1-UPK2-

FOXR1-CCDC84-TRAPPC4-TRAPPC4-VPS11-

HMBS-C2CD2L-HINFP-ABCG4-NLRX1-

PDZD3 

30305596 29305596 15 

(Li et al, 2014) 

(Buitenhuis et al, 

2014) 

(Strillacci et al, 

2014a) 

(Strillacci et al, 

2014b) 

(Strillacci et al, 

2014b) 

(Saatchi et al, 

2014) 

(Daetwyler et al, 

2008) 

(Lu et al, 2013) 

(Lu et al, 2013) 

(Lu et al, 2013) 

(Lu et al, 2013) 

32579 

34353 

32450 

32298 

32342 

24653 

6109 

23858 

23859 

23861 

23864 

Milk stearic acid% 

Milk fat % 

Somatic cell count 

Linoleic acid% 

Trans-vaccenic acid% 

Fat thickness 

Milk protein yield 

Body weight (birth) 

Residual feed intake 

Metabolic body weight 

Body weight (weaning) 

 

- 51439245 50439245 16 

- - - GOLGA3-ANKLE2-POLE-WBSCR17-DDX51 46435662 45435662 17 
- - - - 1047524 47524 X 

- - - F9-AT2 23749342 22749342 X 

 ( نشان داده شده است.UMD3.1 Bos Taurus* نتایج بر اساس اطلاعات توالی ژنوم گاو )
* Results are shown based on bovine published genome sequance (UMD3.1 Bos Taurus) 

 

های مهم دیگری که هدف انتخاب احتمالی از ژن

است که در پاسخ به رفتار ترس، توسعه  DBIاند ژن بوده

 UniProtKBهای مو نقش دارد )پوست و فولیکول

Gene همچنین ژن .)EPB41L5 های نیز در توسعه لایه

 (. UniProtKB Geneمختلف پوست نقش دارد )

گر که در مناطق تحت انتخاب ین ژن مهم دیچند

وان نقش یشد حهستند که در ر ییهااند ژنقرار گرفته

و  PTPN4 ،EPB41L5 یهاان ژنین میداشتند. از ا

KNCN یبدن یهاچهیل ماهیدر توسعه و تشک 

(EntrezGene; UniProtKB Gene ژن ،)INHBB  در
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در ساختار  NAA35ت فاکتور رشد، ژن یرشد و فعال

ستم یدر توسعه س SLC35D2صاف و ژن  یهاچهیماه

 یها در نواحژن نین، نقش دارند. وجود ایجن یاسکلت

در دو  یبدن یهاتحت انتخاب با توجه به تفاوت اندازه

د یمؤ ینوع ، دور از انتظار نبوده و بهینژاد مورد بررس

مثل ژن  یهان ژنیاز ا یق است. برخیفرض تحق

INHBB عنوان شده، در  یکیولوژیعلاوه بر نقش ب

ن و یها، ترشح انسولتیو توسعه اووس یگذارتخمک

 یهانقش داشتند. علاوه بر ژن یگرسنگپاسخ به 

بدن نقش دارند  یهامذکور که در رشد و توسعه بافت

 یکیولوژیب یرهایگرکه در مسید یهااز ژن یکسری

نقش دارند  یکیمتابول یندهایو فرآ یر سلولیمرگ و م

از  یارتباط دارند. تعداد یبدن یهاز با رشد و بافتین

ن نشانه انتخاب عنوابه ین بررسیکه در ا ییهاژن

، CD3E ،RALB ،FAF1ل یشدند از قب ییشناسا

NAA35  وAT2 ن ینقش دارند. ا یر سلولیمودر مرگ

اند. در داشته یزیها در واقع نقش ضد آپوپتوسژن

که  DNAJB1( ژن 2015) .Mokhber et alه مطالع

کند و در یرا کد م یینگ استرس گرمایندین بایپروتئ

انتخاب ه عنوان نشاندارد بهنقش  یر سلولیمرگ و م

ب ینشان دادند که ترک یگریشد.  مطالعات د ییشناسا

، یزیبخاطر نقش ضد آپوپتوس DNAJA1/Hsp70ژن 

اثر دارد  یگوشت یگوشت گاوها یدر بافت و ترد

(Bernard et al., 2007ا .)تواند به یجه را مین نتی

 یزیکه در مطالعه حاضر نقش ضد آپوپتوس ییها ژن

ه ن چند ژن از خانوادیم داد. همچنی، تعمداشتند

TMEM شد  ییشناسا 80و  2 یهاکروموزوم یبر رو

در انسان ارتباط  یسرطان یل تومورهایکه با تشک

ن یاز نقش ا ی(، گزارشHrašovec et al., 2013دارند )

 یوانات اهلیو رشد ح یدیدر صفات تول یژنه خانواد

داشته و در توسعه مغز نقش  CHD8ژن افت نشد. ی

ر یدر مس یمنف یمین ژن نقش تنظیضمناً ا

ر ی(. مسHGNC Symbolدارد ) Wnt یده گنالیس

Wnt ز بافت ین مرحله از مراحل رشد و تمایدر چند

ر است یدر مراحل قبل و بعد از تولد درگ یپستان

(Alexander et al., 2012و ژن )ن یر در ایدرگ یها

 یهاژن یدایاندعنوان کتوانند بهیم یکیولوژیر بیمس

 .Raven et alر مطرح باشند. ید شیر در تولیدرگ

 یهااز خانواده ژن ییها( نشان دادند که ژن2014)

Wnt لیاز قب Wnt6 ،Wnt5A  وWnt11  با صفات

 ر ارتباط دارند. ید شیمربوط به تول

 یبررس نیا در که گرید مهم یژن یهاگاهیجا از

 یهاژن شدند، ییشناسا انتخاب یهانشانه عنوان به

CD3E  وBLR1 ها در توسعه و فعال ن ژنیباشند. ایم

و  Bو  T یهاتیلنفوسل یاز قب یمنیا یهاسلول یساز

(. UniProtKB Geneنقش دارند ) یمنیپاسخ ا

ن و کنترل ینترلوکید ایتول NLRX1ن ژن یهمچن

ج ینتا یبند نقش دارد. جمع یمنیدر پاسخ ا یمنف

 یهادهد که ژنینشان م هامربوط به اطلاعات ژن

بدن،  یهادر رشد و توسعه بافت ینقش اساس یانتخاب

، توسعه مغز و یمنیستم ای، سیکیمتابول یندهایفرآ

ن یاز ا یدارند. برخ ییایل حس بویاز قب یادراکات حس

، توسعه ییایر در حس بویگدر یهال ژنیها از قبژن

 یکیژولویب یرهایاحتمالاً در مس یمنیستم ایمغز و س

وانات ارتباط دارد یشدن ح یدخالت دارند که با اهل

(Qanbari et al., 2014ژن .)ز ید نیر در تولیدرگ یها

د یر در تولیدرگ یهاعمدتاً به رشد ارتباط داشته و ژن

 یتررنگتحت انتخاب حضور کم یر در نواحیش

تحت  شده در مناطق ییشناسا یهاداشتند. علاوه بر ژن

شدند  ییمناطق شناسان یادر  QTL یکسریانتخاب، 

ها عمدتاً با صفات مربوط به رشد QTLن ی(. ا8)جدول 

ر یز یو بلوغ، چرب یریرگیل وزن بدن در تولد، شیاز قب

د گوشت لخم و وزن لاشه ارتباط دارد. ی، تولیپوست

QTLر و یت شیفیر، فقط با کید شیمرتبط با تول یها

آسان و  ییزاوسالهر ارتباط دارند. گیش یهاتعداد سلول

هستند که احتمالاً  یگریز از صفات دین یاندازگوساله

 یهاQTLاند. ن دو نژاد تحت انتخاب بودهیدر ب

ه مطالعج یحاضر با نتاه شده در مطالعییشناسا

Mokhber et al. (2015 مطابقت داشت که در آن )

QTLعمده  طور بهتحت انتخاب  یمرتبط با نواح یها

ر یت شیفیت گوشت، کیفین و کبا صفات وزن بد

آسان ارتباط داشتند.  با توجه  ییزاو گوساله یدیتول

ها منتشر نشده مورد استفاده )داده یهانکه نمونهیبه ا

از لحاظ صفات  ین بررسین دو نژاد در ایاست( از ا

 دلیل بهن یداشتند و همچن یداریمعن یهاپ تفاوتیت

ن دو نژاد، یمحل پرورش ا یمیاقل یهاوجود تفاوت
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ن یا ییها محتمل بود و شناسان تفاوتیوجود ا

ن دو نژاد ین ایب یکیسه ژنومیاز مقا یکیژنت یها محل

 کند.ید مییها را تأن تفاوتیوجود ا

 

 یکل یریگجهینت

 یهانشانه ییجهت شناسا یش ژنومیق پوین تحقیدر ا

 یو مازندران یآذر یرانیش ایگاوم یانتخاب در نژادها

از ژنوم  ییهاانتخاب در بخش یها و نشانه انجام شد

در انسان، گاو و  یشد که در مطالعات قبل ییشناسا

 نید شده بودند. همچنییز تأیگر نید یاهل یهادام

 یرو گرفته انجام مطالعات نیاول وجز حاضر مطالعه

 بوده یانتخاب یهانشانه ییشناسا جهت شیگاوم ژنوم

طورکه در همان است. فراوان یعلم تیاهم یدارا و

ج ینتا یبند جمعز آورده شد یج و بحث نیبخش نتا

 یهادهد که ژنیها نشان ممربوط به اطلاعات ژن

بدن،  یهادر رشد و توسعه بافت ینقش اساس یانتخاب

، توسعه مغز و یمنیستم ای، سیکیمتابول یندهایفرآ

ن یاز ا یدارند. برخ ییایل حس بویاز قب یادراکات حس

، توسعه ییایر در حس بویدرگ یهال ژنیبها از قژن

 یکیولوژیب یرهایاحتمالاً در مس یمنیستم ایمغز و س

وانات ارتباط دارد. یشدن ح یدخالت دارند که با اهل

ز عمدتاً به رشد ارتباط ید نیر در تولیدرگ یهاژن

تحت  یر در نواحید شیر در تولیدرگ یهاداشته و ژن

 یها. علاوه بر ژنداشتند یتررنگانتخاب حضور کم

 یهاQTLشده در مناطق تحت انتخاب،  ییشناسا

شده در مناطق تحت انتخاب عمدتاً با صفات  ییشناسا

شده مرتبط ییشناسا یهاQTLمربوط به رشد بوده و 

 یهار و تعداد سلولیت شیفیر، فقط با کید شیبا تول

ن یدست آمده از اج بهینتا ر ارتباط نشان دادند.یش

ن دو نژاد و یب یهال تفاوتیتواند در تحلیم یبررس

د باشد. در هر یمف یاصلاح نژاد یهایزیربرنامه

 یستیبا هاژن نیا قیدق نقش ییشناسا جهت صورت،

 .ردیگ انجام یارتباط مطالعات
 

 یسپاسگزار

کشور و  یدات دامیاز مرکز اصلاح نژاد و بهبود تول

ه و خوزستان، کرمانشا یهامراکز امور دام استان

توسعه  انیبنو دانش یمازندارن و شرکت دانشگاه

ن پروژه یا یت مالیالبرز که حما شیاندنو کشت و دام

شان در یخاطر همکارعهده داشتند و به را بر

ن یهمچن و دیپ و تولیو ثبت رکورد صفات ت یبردار‌نمونه

 یها‌خاطر کمکبه Padano یقاتیتحق مؤسسهاز 

 یجناب آقا پ و ازیوتن ژنییشان درخصوص تع ارزنده

جهت  به یمرادن یو دکتر محمدحس یدکتر صابر قنبر

ها، ز دادهیشان درخصوص آنالیاه ارزند یهاییراهنما

 گردد.یم یقدردانتشکر و 
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