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Selective signatures provide information about the stages of evolution of different 

species, including sheep, which lead to changes in their genome over many years. The 

aim of this study was to detect signatures of selection in the genome of Iranian sheep 

in the highlands. A total of 58 sheep from 4 breeds, two breeds scattered in the 

highlands and two breeds scattered in the lowlands, were genotyped using Illumina 

ovine SNP600K BeadChip genomic arrays. Two statistical tests of unbiased FST 

(Theta) and hapFLK were used to identify the selection signatures. The results of Theta 

revealed 22 genomic regions and the results of hapFLK revealed 15 genomic regions. 

Bioinformatics analysis demonstrated that many of genes had important effects on 

adaptation to hypoxia conditions e.g. rheumatoid arthritis (TXNDC5), hematopoiesis 

(FANCA), immunity and fighting infection (LEF1, NMUR1, PTMA and COPS7B), 

regulating blood pressure and responding to pain and inflammation (NMUR1) and 

suppressing cancer (CD82, GAS8, PRMT1, B3GNT7). For example, TXNDC5 and 

FANCA functional genes, which are located on chromosome 13 and 14, were related 

to reacts to hypoxic conditions and hematopoiesis. Also, genes such as LEF1, 

NMUR1, PTMA and COPS7B are effective in immunogenicity and fighting infection. 

Study of the reported QTL in these regions of the sheep genome showed that they 

overlapped with QTL of economically important traits such as corpuscular hemoglobin 

concentration, hematocrit, traits related to meat, carcass, milk, body weight, bone 

density, and the total number of lambs born. 

 Due to the fact that little research has been done regarding adaptation to altitude in 

sheep, the results of this research may facilitate the identification of genes affecting 

adaptation to altitude. However, it will be necessary to carry out more association and 

functional studies to demonstrate the implication of these genes. 
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Extended Abstract 

Introduction 
Iran has many breeds of sheep that are distributed in the highlands and lowlands, many of which have 

evolved over a long period of time. Environmental heterogeneity and differences in climatic factors 

(temperature, precipitation, altitude, etc.) affect the distribution of phenotypic and genetic diversity of all kinds 

of organisms. Changes in climate and altitude have many effects on organisms, including sheep. Therefore, 

understanding the factors affecting the adaptation of sheep breeds to different environments is necessary for 

the development of breeding programs in future environmental changes. Selective signatures in whole genome 

can help us to understand the mechanisms of selection and to identify the genomic regions that have been under 
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natural or artificial selection for long years. Since Selective signatures are usually associated with major effect 

genes and important economic traits, they can provide suitable information sources to improve the performance 

of selection programs in the future. The objective of this study was to identify the genomic regions that have 

been under selection in skin and wool sheep breeds. In general, it can be said that selective signatures provide 

information about the stages of evolution of different species, including sheep, which lead to changes in their 

genomes over many years. The aim of this study was to identify the signs of selection in the Iranian sheep 

genome in the highlands. 

 

Materials and methods 
In the present study, Illumina ovine SNP600K BeadChip genomic arrays of 58 sheep from 4 breeds were 

used, two breeds scattered in the highlands (Lori Bakhtiari and Afshari) and two breeds scattered in the 

lowlands (Karkul and Siah Kabud). Unbiased method of Weir and Cockerham’s FST (Theta) and hapFLK were 

used to detect the selection signatures. Also, to check the genes and QTLs in the selected regions, the Biomart 

database, OAR 3.1 version of the sheep genome, was used, and the function of the identified genes was 

analyzed through a wide search in different databases such as Genecards and OMIM. And finally, the list of 

genes related to the selected regions was reported. For this purpose, the chromosomal position of SNPs with 

high numerical value of theta and hapFLK, as well as the 250 kbp region around these markers, were further 

investigated. Then, DAVID database online search was used to investigate the biological and functional 

processes of genes and to study the ontology. Finally, Cytoscape software was also used to determine gene 

networks. 

 

Results 

The results of Theta revealed 22 genomic regions and the results of hapFLK revealed 15 genomic regions. 

Bioinformatics analysis demonstrated that many of genes had important effects on adaptation to hypoxia 

conditions e.g. rheumatoid arthritis (TXNDC5), hematopoiesis (FANCA), immunity and fighting infection 

(LEF1, NMUR1, PTMA and COPS7B), regulating blood pressure and responding to pain and inflammation 

(NMUR1) and suppressing cancer (CD82, GAS8, PRMT1, B3GNT7). For example, TXNDC5 and FANCA 

functional genes, which are located on chromosome 13 and 14, were related to reacts to hypoxic conditions 

and hematopoiesis. Also, genes such as LEF1, NMUR1, PTMA and COPS7B are effective in immunogenicity 

and fighting infection. Study of the reported QTL in these regions of the sheep genome showed that they 

overlapped with QTL of economically important traits such as corpuscular hemoglobin concentration, 

hematocrit, traits related to meat, carcass, milk, body weight, bone density, and the total number of lambs born. 

 

Conclusion 

Due to the fact that little research has been done regarding adaptation to altitude in sheep, the results of this 

research may facilitate the identification of genes affecting adaptation to altitude. However, it will be necessary 

to carry out more association and functional studies to demonstrate the implication of these genes. 
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 ارتفاع از سطح دریا، پویش ژنومی،
 های انتخاب.نشانه

 منجر بهکه  وسفند،از جمله گ های مختلفعاتی در مورد مراحل تکامل گونهطلاا، های انتخابشناسایی نشانه

ین پژوهش شناسایی اکند. هدف از را فراهم می، شودمی متمادیسالیان  تغییراتی در سطح ژنوم آنها در طی

نژاد  4از  گوسفند سرأ 58بدین منظور می انتخاب در گوسفندان مناطق مرتفع کشور ایران بود. های ژنونشانه
 تعیین k 600گوسفند هاییهآرا از استفاده بااند، که دو نژاد در مناطق مرتفع و دو نژاد در مناطق پست پراکنده

)تتا( و  STFریب برآوردگر نااجهت شناسایی نواحی ژنومی تحت انتخاب از دو آزمون آماری د. شدن ژنوتیپ
hapFLK  ،نتخاب شناسایی شدند. منطقه ژنومی به عنوان مناطق تحت ا 22استفاده شد. با استفاده از آزمون تتا
 نشانی( نفورماتیکوای )بیزیست اطلاعات تحلیل و تجزیهمنطقه ژنومی شناسایی شد.  15نیز  hapFLKدر آزمون 

سازی ، خون(TXNDC5) های موثر بر سازگاری با شرایط کم اکسیژنیژن با یومژن مناطق این از برخی که داد
(FANCA)زایی و مقابله با عفونت ، ایمنی(LEF1 ،NMUR1 ،PTMA  وCOPS7B) اسخ پو ، تنظیم فشار خون

. نددار همپوشانیو ...(  CD82 ،GAS8 ،PRMT1 ،B3GNT7) و سرکوب سرطان( NMUR1)به درد و التهاب 
مله صفات جهای صفات مهم اقتصادی از QTLهای گزارش شده نیز نشان داد که این مناطق با QTLبررسی 

، شیر، وزن بدن، ، هماتوکریت، مشخصات گوشت، لاشهقرمز یهاگلبول نیغلظت هموگلوب نیانگیممرتبط با 
قات کمی در رابطه با ه تحقیبا توجه به اینک .باشندهای متولد شده در ارتباط میتراکم استخوان و تعداد کل بره

ات سودمندی در رابطه با تواند اطلاعسازگاری با ارتفاع در گوسفندان انجام شده است، لذا نتایج این تحقیق می
تر ناسایی و بررسی دقیقدهند، ارایه دهد. به هر حال، به منظور شهایی که به سازگاری با ارتفاع پاسخ میژن

ورت صبیشتری تکمیلی های اسایی شده ضروری است که پژوهشهای شنQTLها و های عامل در ژنجهش
 گیرد.
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 مقدمه
اند. رشته کوه کرده های داخلی مرتفع را احاطهکشور ایران از مناطق ناهموار و کوهستانی تشکیل شده است که حوضه

های زاگرس از سطح لهاصلی است که از شمال غرب به جنوب ایران کشیده شده است. ارتفاع بسیاری از ق زاگرس، رشته کوه
موع از آنها به عنوان فلات باشد که در مجهای بسته متعددی میمتر بیشتر است. مرکز ایران نیز متشکل از حوضه 300دریا از 

های ست. گوسفند از اولین گونهامتر از سطح دریا  900شود. بنابراین ایران فلاتی مرتفع با ارتفاع متوسط بیش از مرکزی یاد می
. ایران دارای نژادهای (Gorkhali et al., 2016) کردندتا در مناطق حاصلخیز زندگی میباشد که اجداد آن عمددام اهلی شده می

 اند. نی تکامل یافتهاند که بسیاری از آنها طی زمان طولاگوسفند زیادی است که در ارتفاعات و مناطق پست توزیع شده
ی و ژنتیکی انواع موجودات تاثیر توزیع تنوع فنوتیپ ناهمگونی محیطی و تفاوت در عوامل اقلیمی )دما، بارش، ارتفاع و ...( بر

گذارد گوسفندان می تغییرات آب و هوایی و ارتفاع تاثیرات زیادی بر موجودات از جمله(. Hancock et al., 2011)گذارد می
(Hoffmann, 2010)های توسعه برنامهای های مختلف بر. بنابراین درک عوامل موثر بر سازگاری انواع نژاد گوسفند با محیط

  (.Lobell et al., 2008)پرورش در تغییرات محیطی آینده لازم است 
مشارکت بیشتری در افراد این شود این می باعثانتخاب  ،فرد شودشایستگی درجه افزایش  سببجهش جدیدی چنانچه 

سرعت  شایستگی بهدرجه فراوانی آلل جهش یافته بسته به سهم آن در افزایش  . بنابراینداشته باشند آیندهتشکیل نسل 
اثرگذاری مطلوب در  ها باانتخاب جهشتوان گفت که به افتد، پس میاتفاق میمثبت  انتخاب یابد،که در نتیجهمیافزایش 
 ,Nielsen)شود دیگر مییکمنجر به تمایز نژادها از  سالیان متمادی در طی که شودهای مختلف انتخاب مثبت گفته میجمعیت

جا گذاشتن اند، باعث بهها مفید بودههای ایجاد شده که در برخی از جمعیتانتخاب در جهت افزایش فراوانی جهش .(2005
ساختار  هایی همچون کاهش تنوع ژنتیکی، افزایش فراوانی آلل جهش یافته، افزایش عدم تعادل پیوستگی و توسعهنشانه

 توان گفت که. بطور کلی می(Biswas et al., 2006; Akey, 2009; Qanbari et al, 2014)اند هاپلوتایپی در سطح ژنوم شده
 .شودها در سطح ژنوم میآن با مرتبط های خنثیجایگاه و جایگاه میان تنوع الگوهای ایجاد تغییراتی خاص در انتخاب باعث

1های انتخابمانند، نشانهبر روی ژنوم باقی می انتخاب اثر در که ژنومی هاینشانه این et al Kreitman ,.) شودمی نامیده 

2000 .)  
تغییر فراوانی  سببیرند، تحت انتخاب قرار گ تفاوتهای جغرافیایی مموقعیتها در جمعیت زمانی کههمانطور که گفته شد 

ترین متداول شود.یمها که این خود سبب تمایز بین جمعیت شودمی های دیگرآن و عدم تغییر آن آلل در جمعیتآللی در 

است،  (1984ckerham, Weir & Co) )تتا( STF شود، آماره برآوردگر نااریبها استفاده میرای تمایز جمعیتب ای کهآماره

همانند آزمون تتا  hapFLKآزمون  .(Akey et al., 2002)کند می جمعیت مقایسه در داخل و بینی را فراوانی آلل واریانس که

  شود.در نظر گرفته می آلل جای به دهد، با این تفاوت که در این آزمون هاپلوتایپرا مورد بررسی قرار می جمعیت میان تمایز

hapFLK  درت بیشتری در شود قکند که سبب میها محاسبه میها را برخلاف سایر آزمونساختار سلسله مراتبی جمعیت
 .(Fariello et al., 2013)کند فراهم  را های انتخابشناسایی نشانه

شناسی تکاملی بر  های انتخاب به واسطه آب و هوا و ارتفاع یکی از موضوعات تحقیقات مرکزی در زیستتشخیص نشانه
متعددی در زمینه  مطالعات. (Joost et al., 2007)زایی در پاسخ به شرایط محیطی متغیر است اساس ژنتیک سازگاری و گونه

که در این  (Oleksyk et al., 2010)هایی مانند انسان و مگس سرکه انجام شده است های انتخاب محیط محور در گونهنشانه
 (Gardner et al., 2011) ، اندازه بدن(Hancock et al., 2011)هایی از سازگاری اقلیمی در صفاتی مانند رنگدانه مطالعات نمونه

صورت گرفته است،  های بومی کمترشود. . چنین مطالعاتی در خصوص داممشاهده می (Karell et al., 2011)سخ حرارتی و پا
های یپی و سازگاری به محیطاند که تنوع فنوتای توزیع شدههای دام بومی در محیط گستردهاین درحالیست که بسیاری از گونه

 دهند. متفاوت را نشان می
                                                                                                                                                                 
1 . Selection Signature 
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مند است. با توجه به های ژنتیکی سودتوان نتیجه گرفت که سازگاری با محیط در ارتفاعات ناشی از جهشبطور کلی می
هار نژاد گوسفند ایرانی های ژنتیکی مرتبط با سازگاری گوسفند در ارتفاعات در پژوهش حاضر از چاهمیت زیاد فهم مکانیسم

 اند، جهتود( پراکنده شدهکبگل و سیاهو نژاد در مناطق پست )قرهبختیاری و افشاری( و دکه دو نژاد در مناطق مرتفع )لری
از ژنوم که طی سالیان  و شناسایی مناطقی بر اساس شاخص ارتفاع از سطح دریا محل پراکنشهای انتخاب بررسی ژنومی نشانه

 هایپژوهش (.1 )شکل ، استفاده گردیداندمختلف قرار گرفته هایمتمادی چه به صورت طبیعی یا مصنوعی هدف انتخاب

ندکی در زمینه شناسایی اما بطور کلی تحقیقات ا صورت گرفته است انتخاب هایشناسایی نشانه منظور به جهان کل در متعددی
 هاینشانه شناسایی حاضر، هشپژو انجام از های انتخاب در رابطه با سازگاری به ارتفاع انجام گرفته است، بنابراین هدفنشانه

 بر روی ژنوم گوسفندان ایرانی بود. K600استفاده از تراشه نشانگری  انتخاب با
 

 
 در ارتفاعات مختلف تصاویر و محل پراکنش گوسفندان .1شکل 

 
 

 مواد و روش ها

 گیری و تعیین ژنوتیپ حیواناتنمونه

کبود گل و سیاهافشاری، قرهبختیاری، نژاد لری 4راس گوسفند ایرانی از  58های ژنومی از نمونه خون در این پژوهش داده
توسط آزمایشگاه ژنتیک مولکولی،  DNA(. مدیریت استخراج 1نمونه بدست آمد )جدول  15و  15، 13، 15شامل به ترتیب 

استخراج شده )توسط  DNAگروه علوم دامی، دانشگاه شهید باهنر کرمان انجام شد. پس از اطمینان از کمیت و کیفیت بالای 
چند  606006حاوی  Illumine Ovine SNP600kها با استفاده از آرایه درصد(، نمونه 1الکتروفورز ژل آگارز اسپکتروفتومتر و 

 Berry Genomicsدر نیوزلند و از طریق یک شرکت چینی به نام  AgrResearchدر موسسه  (SNP)شکلی تک نوکلئوتیدی 
حیوانات آمیخته اجتناب شود و همچنین از هر جنس ماده و نر گیری از ژنوتیپ شدند. در این پژوهش سعی شد از نمونهتعیین 
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های انتخاب در سطح ژنوم برداری انجام شد. در این پژوهش جهت شناسایی نشانههای متعدد نمونهبه طور تصادفی از گله
توسط مرکز مختلف  ینژادهاتحت پراکنش مناطق  مرتفع و پست، ابتدا ارتفاع از سطح دریادر مناطق  گوسفندان پرورش یافته

بختیاری و افشاری( و نژادها بر اساس ارتفاع از سطح دریا در دو گروه ارتفاع زیاد )شامل نژادهای لریشدند و  یهته یراناآمار 
باشند، در شهرکرد بختیاری و افشاری که نژادی گوشتی میکبود( قرار گرفتند. گوسفندان لریگل و سیاهارتفاع کم )شامل قره

 75/1854ها شود، پراکنش دارند و میانگین ارتفاع از سطح دریا در این استانکه جز  مناطق سردسیر کشور محسوب می و زنجان
کبود نیز در مناطق گرمسیر کشور )سرخس و قم( پراکنش دارند که میانگین ارتفاع از گل و سیاهباشد. قرهمتر از سطح دریا می

حیوانات بر اساس ارتفاع  1شوند. در جدول سد، که جز مناطق کم ارتفاع محسوب میرمتر می 05/580سطح دریا در آنجا به 
 محل زندگی به تفکیک آورده شده است.

 
 های فنوتیپی و محیطی گوسفندان در ارتفاعات بالا و پایینخلاصه ویژگی. 1جدول 

میانگین ارتفاع هر 

 گروه )متر(

ارتفاع از سطح 

 دریا )متر(

علائم  تعداد متغیرهای محیطیها و فنوتیپ

 اختصاری

مکان 

-نمونه

 گیری

 نژاد

 رنگ پوشش اکولوژی استفاده

 لری بختیاری شهرکرد LRB 15 سفید سردسیر گوشتی 2050 75/1854

 افشاری زنجان AFS 13 رنگی سردسیر گوشتی 5/1659

 گلقره سرخس KAR 15 رنگی گرمسیر پوستی 281 05/580

 کبودسیاه قم SKD 15 رنگی گرمسیر پشمی 1/879

 

 های اولیهکنترل کیفیت داده

درصد بود، شناسایی و آنها کمتر از یک  در 1های ژنومی، ابتدا نشانگرهایی که فراوانی آلل نادربرای کنترل کیفیت داده
 2اندپ شدهیتعیین ژنوت نشانگر ها که برای آندرصدی از نمونه. در مرحله بعد براساس ( et alEdea ,.2017)حذف شدند 

 Mastrangelo) درصد بود نیز حذف شدند 95هایی که نرخ تعیین ژنوتیپ برای آنها کمتر از SNPفیلتراسیون انجام گرفت و 

et al., 2019)  و در نهایت همهSNPها حذف شدند های با موقعیت ژنومی ناشناخته از داده(Moradi et al., 2012.)  مراحل
دیدگاهی  برای داشتن. سپس انجام شد 1.9نسخه    PLINK (Purcell et al., 2007)افزاربا استفاده از نرمپالایش  مختلف

یه اند، تجزخود قرار گرفته ررسی و شناسایی حیواناتی که بیرون از گروه نژادیب مورد ساختار جمعیتی نژادهای در زمینهکلی 
 انجام گرفت. prcompدستور  از استفاده با 3.6.1نسخه  Rدر محیط  3های اصلیمؤلفه
 

 آنالیزهای آماری

 hapFLKو   )Weir & Cockerham ,1984()تتا(  STFهای انتخاب از دو آزمون روش برآوردگر ناریب برای شناسایی نشانه
(2013., et alFariello )  استفاده شد. آزمونSTF  سبب شناسایی جایگاهمهمترین آزمون آماری مبتنی بر تمایز جمعیتی است که

. برای (MacEachern et al., 2009)شود که برای صفات اقتصادی اهمیت بالایی دارد های متمایز تحت انتخاب مثبت می
 Rدر هر جایگاه با استفاده از روش نااریب تتا در محیط نرم افزار  STFهای انتخاب در دو گروه مورد نظر، آزمون بررسی نشانه

 ,.Bonhomme et al)شود صورت کدنویسی محاسبه شد. در این روش ناهمگنی اندازه جمعیت لحاظ میبه  3.6.1نسخه 

 hapFLKتوسط کدهای پایتون ارائه شده در صفحه وب  hapFLK (Fariello et al., 2013)آماره همچنین  (.2010

(https://forge-dga.jouy.inra.fr/projects/hapflkمحاسبه شد. استفاده ) های تشخیص نشانه قدرت زیادی حد روش تا این از

                                                                                                                                                                 
1 . Minor Allele Frequency 

2 . Call Rate  

3 . PCA 

https://forge-dga.jouy.inra.fr/projects/hapflk
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برای شناسایی  (.Fariello et al., 2013دهد )می های با چگالی بالا افزایشهای حاصل از تراشهانتخاب را با استفاده از داده
 10های مجاور با طول SNPهای عددی، های منهتن از میانگین ارزشژنوم و رسم گراف های انتخاب در سطحبهتر نشانه

SNP  تحت عنوانWin10  به جای در نظر گرفتن ارزش عددی هر SNP استفاده شد(Moradi et al., 2022).  نمودار منهتن
حد آستانه درنظر گرفته شده . رسم گردید Haploview (Barrett, 2005) برای شناسایی مناطق انتخاب با استفاده از نرم افزار

درصد مناطقی از ژنوم که در آن تمام نشانگرهای مجاور دارای ارزش بالایی بودند، به عنوان  01/0سختگیرانه بود و تنها 
دادند، های انتخاب شناسایی و تعیین شدند. درنتیجه تنها مناطقی که بیشترین تمایز جمعیتی را در بین دو گروه نشان مینشانه

 انتخاب شدند.
 

 شناسیهای گزارش شده در مناطق تحت انتخاب و مطالعه هستیشناسایی ژن

دند، موقعیت که در مناطق تحت انتخاب بو های موجود در مناطق ژنومی شناسایی شدهQTLو  هابرای شناسایی ژن
اطراف این نشانگرها  کیلو جفت باز ناحیه 250بالایی داشتند به علاوه  hapFLKو   تتاهایی که ارزش عددی SNPکروموزومی 

برخط های اطلاعاتی از پایگاه استفاده های شناسایی شده در این مناطق بابه این منظور ابتدا ژنمورد بررسی بیشتر قرار گرفت. 
Biomart (http://www.ensembl.org/biomart/)   نسخه ژنومی برایOAR 3.1 گرفتگوسفند مورد بررسی قرار  ژنوم. 

 Genecardsن های اطلاعاتی مختلف همچوهای شناسایی شده به صورت جستجوی گسترده در پایگاههمچنین عملکرد ژن

(https://www.genecards.org)  وOMIM (https://www.omim.org) ای برسپس  .مورد تجزیه و تحلیل بیشتر قرار گرفت
 DAVIDلاعاتی اط در پایگاه برخطاز جستجوی  شناسیهستیو مطالعه  هاژن یعملکرد فرایندهای بیولوژیکی و بررسی

(https://david.ncifcrf.gov) افزار های ژنی از نرمجهت تعیین شبکه استفاده شد. در نهایتCytoscape  نیز  3.5.1نسخه
 .استفاده شد

 

 نتایج و بحث
 58مربوط به  SNPگر نشان  553140ها ، پس از مراحل مختلف ویرایش دادهاست نشان داده شده 2همانطور که در جدول 

 حلیل بعدی انتخاب شدند.حیوان در مناطق با ارتفاع کم( برای تجزیه و ت 30حیوان در مناطق با ارتفاع زیاد و  28حیوان )
 

 شرح کنترل کیفیت در گوسفندان ارتفاع بالا و پایین .2جدول 

 تعداد حیوانات ماده( 29نر،  29) 58

 کیفیت کنترل از قبل نشانگرها کل تعداد 606006

 درصد 5از  بیشتر شده گم ژنوتیپ نرخ با تعداد نشانگرهایی 0

 رصدد 1کمتر از  تعداد نشانگرهایی با فراوانی آلل نادر 34957

 درصد 95کمتر از  Call rateتعداد نشانگرهایی با  17505

 ژنوم روی بر ناشناخته موقعیت با تعداد نشانگرهایی 404

 کیفیت کنترل از بعد نشانگرها کل تعداد 553140

اع بالا با رنگ مشکی و بندی حیوانات در دو جمعیت )حیوانات در مناطق در ارتفبه منظور بررسی نحوه کلاسه PCAنتایج 
 49/2و  52/3به ترتیب  PC2و  PC1نشان داده شده است. نتایج نشان داد که  2حیوانات در ارتفاع کم با رنگ قرمز( در شکل 
 دهند.درصد از کل واریانس را به خود اختصاص می
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به ترتیب با رنگ  اع بالا و پاییندر ارتفگوسفندان  کل ژنوم: SNPهای ( با استفاده از دادهPCAهای اصلی )خوشه بندی حیوانات براساس آنالیز مولفه .2شکل 

 مشکی و قرمز نشان داده شده است.

 

 )تتا( و بررسی بیوانفورماتیکی این مناطق ژنومی STFهای انتخاب شناسایی شده با استفاده از روش نااُریب نشانه

ستانه را رد کرده بودند و آجایگاه ژنی حد  22نمودار منهتن بر اساس آماره تتا نشان داده شده است. در نتیجه  3در شکل 
واقع شده  15و  14، 13، 6، 2های که این مناطق بر روی کروموزومهای تتا قرار گرفته بودند، کل ارزش 99/99در صدک 

 بود. 14شود، بالاترین فرسته انتخاب روی کروموزوم بودند. همانطور که ملاحظه می
 

 
 Yتتای آنها بر روی محوررزش او  Xها بر روی محور SNPوقعیت ژنومی تتا در سطح ژنوم گوسفندان در ارتفاع بالا و پایین: م Win10های توزیع ارزش .3شکل 

 -دارند و در مقایسه گروه پوستی های تتا قرارکل ارزش 99.99نشان داده شده است. مناطقی که بالای خط آستانه قرار دارند، مناطقی هستند که در صدک 
 اند.پشمی به صورت متمایز )واگرا( هدف انتخاب قرار گرفته

 
(. ژن 3های گزارش شده در این مناطق مورد بررسی قرار گرفت )جدول پس از شناسایی مناطق تحت انتخاب، ژن

TXNDC5  کند قرار دارد که تکثیر سلولی را در شرایط کم اکسیژنی تحریک می 13روی کروموزوم(Horna-Terrón et al., 

گردد کم اکسیژنی می شود که منجر بهکاهش فشار نسبی اکسیژن دمی سبب ایجاد تغییرات فیزیولوژیک در ارتفاع می (.2014
ها در به توازن رساندن به این صورت که عامل اصلی ایجاد کننده آن کاهش فشار اکسیژن محیط و عدم توانایی اریتروسیت
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. پاسخ فیزیولوژیک به کم اکسیژنی حاد و (Gale et al., 1985)باشد کامل و مناسب با گازهای دمی در گردش خون ریوی می
میلی متر  40اجهه ناگهانی با ارتفاع و کم اکسیژنی متعاقب آن باعث کاهش فشار نسبی اکسیژن تا مزمن متفاوت است. مو

کند از جمله اختلال در شود. این ژن نقش مهمی در فیزیولوژی سلول ایفا میدرصد می 75جیوه و اشباع اکسیژن شریانی تا 
 ,Crow & Kelman) های ویروسی مرتبط استو عفونت بیان آن با تنش اکسیداتیو، پیری سلولی، آرتریت، سرطان، دیابت

روی  FANCA (.Zhang et al., 2010شود )ژن در چنگارهای ریه، معده و دهانه رحم بیش از حد بیان می . همچنین این(1973
با خون های مرتبط خونی و انواع سرطانکند. جهش در این ژن نیز سبب کمسازی ایفا مینقش مهمی در خون 14کروموزوم 

باشد و بیان آن واقع است و سرکوبگر متاستاز می 15روی کروموزوم  CD82ژن  .(Tischkowitz & Hodgson, 2003)شود می
(. همچنین ارزیابی بیان این ژن توسط چنگارها نیز اطلاعاتی Entrez Geneیابد )در پیشرفت چنگار و سرطان ها کاهش می

 (. Adachi et al., 1996دهد )درباره سرطان ریه ارائه می
شود. کند. کمبود این ژن سبب هیپوگلیسمی میترشح انسولین را تنظیم میواقع است و  6روی کروموزوم  HADH ژن

HADH بینی مقاومت به انواع خاصی از شیمی درمانی در بیماران مبتلا به سرطان ریه ممکن است یک نشانگر مفید برای پیش
پراکسیداسیون لیپیدی حاصل از تنش اکسیداتیو دیابتی (.  et al Senniappan ;2011., et alKageyama ,.2012 (در انسان باشد

گردد. گلیکولیزاسیون غیر ها میشود که این خود سبب کاهش حجم این گلبولخونی میهای قرمز و کمسبب همولیز گلبول
های قرمز و کند. درنتیجه اختلال در گلبولطبیعی هموگلوبین به پروتئین های غشای گلبول های قرمز آسیب وارد می

شود که معمولا این اتفاق در ارتفاعات بالا اتفاق های مختلف بدن میهماتوکریت موجب کاهش اکسیژن رسانی مناسب به اندام
 . (Faramoshi et al., 2016)افتد می

 PTMA ،Tymosinزایی و مقابله با عفونت موثرند. ژن بر ایمنی COPS7B وPTMA ،NMUR1،  LEF1هایی همچون ژن

α1  را کدگذاری میکند که جز اصلیThymosin Fraction 5  است که مسئول بازگرداندن عملکرد ایمنی در حیوانات فاقد غده
کند و در سندرم حاد تنفسی، این ژن ایمنی سلولی را در انسان و حیوانات تقویت می. (Wara et al., 1975) باشدتیموس می

 ,Goldsteinتواند موثر باشد موثر است. همچنین این ژن در درمان سرطان نیز می Bهای ریوی و هپاتیت عفونت، سل، عفونت

2009; Wu et al., 2015)) ژن .NMUR1 باشد که دارای عملکردهای متنوعی ن و سایر پستانداران مییک نوروپپتید در مغز انسا
از جمله انقباض عضلات صاف، تنظیم فشار خون، درک درد، اشتها، رشد استخوان و ترشح هورمون است و عموما در سامانه 

های (. فرستهBrighton et al., 2004; Torres et al., 2007شود )عصبی محیطی با بالاترین سطح در دستگاه گوارش بیان می
های ضد تواند پاسخکند که از طریق سامانه عصبی روده و سامانه عصبی ذاتی میعصبی این ژن مکانیسم انتخابی فراهم می

(.  et alTorres ,.2007. همچنین این ژن در پاسخ به درد و التهاب نقش دارد )(et al Klose ,.0172)میکروبی و التهابی دهد 
نیز در ایمنی ذاتی نقش دارد. همچنین در  LEF1(. Ready, 2013کند )در ایمنی به انگل نقش به سزایی ایفا می COPS7Bژن 

های سرطانی و مهاجرت چنگارزایی و تکثیر سلولهای بنیادی و رشد اندام ضروری است و بیان نابجای آن در نگهداری سلول
 (.Xue & Steinke ,2014و تهاجم نقش دارد )

ARMC9  واقع است که در ناهنجاری 2روی کروموزوم( های رشدی، عصبی و مغزی نقش داردLatour et al., 2019 .)
CHMP1A کند )های پیش ساز سامانه عصبی مرکزی را تنظیم مینیز در رشد مخچه نقش داشته و تکثیر سلولLi et al., 

در تشکیل  TUBB3(. Mochida et al., 2012کند )چنگار )کلیه و مجرای پانکراس( نقش ایفا می( و همچنین در سرکوب 2008
باشد و جهش در این ژن و نگهداری سامانه عصبی نقش دارد و برای نگهداری و هدایت آکسون در پستانداران مورد نیاز می

در مغز و سراسر سامانه عصبی غدد درون ریز CPEP1 (. ژن Tischfield et al., 2010شود )سبب اختلالات سامانه عصبی می
کند. جهش در این شود که در چاقی و ناباروی نقش ایفا میهای غدد فوق کلیوی یافت میاز جمله پانکراس، هیپوفیز و سلول

کننده ک فعالنیز به عنوان ی ALX4(. Naggert et al., 1995)شود ژن سبب ناتوانی ذهنی، هموستاز غیر طبیعی گلوکز و .. می
شود، همچنین در رشد جمجمه و رشد های اندام جنینی در حال رشد بیان میکند و عمدتا در مزانشیم جوانهرونویسی عمل می

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/sites/entrez?Db=gene&Cmd=ShowDetailView&TermToSearch=3732
https://link.springer.com/article/10.1007/s10545-011-9441-2#auth-Senthil-Senniappan
https://www.nature.com/articles/nature23676#auth-Gregory_Garb_s-Putzel
https://www.nature.com/articles/nature23676#auth-Gregory_Garb_s-Putzel
https://link.springer.com/article/10.1007/s12026-014-8545-9#auth-Hai_Hui-Xue
https://link.springer.com/article/10.1007/s12026-014-8545-9#auth-Farrah_C_-Steinke
https://link.springer.com/article/10.1007/s12026-014-8545-9#auth-Farrah_C_-Steinke
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 Panman)شود های پوست و مو نقش دارد. جهش در این ژن سبب اختلال در رشد جمجمه، صورت و اپیدرم نیز میفولیکول

et al., 2004; Kayserili et al., 2009). 
نقش اصلی در تنظیم رنگ حیوانات دارند. گیرنده  14و  13روی کروموزوم های  MC1Rو TCF25 ، BLOCLS5های ژن

قهوه ای(  -گذارد، این ژن نقش مهمی در تنظیم سنتز یوملانین )سیاههای پوست و مو تاثیر میبر تنوع رنگدانه 1ملانوکورتین 
شود های فعال منجر به افزایش سنتز اوملانین میملانوسیت پستانداران دارند. جهشزرد( در -و فائوملانین )قرمز

(Gebreselassie et al., 2020رابطه .)TCF25   وMC1R  .بر رنگ پوشش پستانداران تاثیر داردTCF25  در نزدیکیMC1R 

نیز در رنگدانه BLOCLS5(. Xiaowei & Qing, 2020ای مایل به زرد نقش دارد )قرار دارد که در رنگ پوشش گوسفند قهوه
 (.Rossberg et al., 2016باشد )های پوست از جمله بیوژنز ملانوزومی دخیل می

SNORA ها یاRNAای یکی از بزرگترین گروه های های کوچک هستهRNA های کد کننده غیر پروتئینی هستند که در
 (. Wei et al., 2021زایی نقش دارد )عموما در سرطان SNORA75اند. های یوکاریوتی شناخته شدهحال حاضر در سلول

SNORD82  نیز یک مولکولRNA  غیر کد کننده است که در اصلاح سایرRNAکند. این نوع ای کوچک عمل میهای هسته
RNA  اصلاح کننده معمولا در هسته سلول یوکاریوتی قرار دارد و محل اصلی بیوژنزSNRNA  است که به عنوانRNA ا راهنم

 (.Galardi et al.,2002شود )نامیده می
B3GNTV (Carroll et al., 2022 ،)PRMT1 (Mathioudaki et al., 2008 ،)GAS8 (Pan et al., 2018 ،)های ژن

VPS9D1 (Tan et al., 2018 ،)CDK10 (Guen et al., 2013 و ) (McCormick et al., 2000) EXT2 در انواع
در  U6(. همچنین Pfeffer et al., 2014در کنترل کیفیت پروتئین میتوکندی نقش دارد ) SPG7سرطان نقش دارند. ژن 

زایی نقش دارد و واقع است و در اسپرم 13بر کروموزوم  PPP1CC(. ژن Gene Cardsکند )سیتولوژی سلول نقش ایفا می
بر شبکیه چشم و  2روی کروموزوم  PDE6D(. Sinha et al., 2013)شود کاهش یا فقدان آن سبب ناباروری جنس نر می

 (.Zhang et al., 2007های نوری نقش دارد )گیرنده
 ها بیشتر با صفات مرتبط باQTLاند. این هایی که در مناطق تحت انتخاب شناسایی شدند، آورده شدهQTL 3در جدول 

، رسوب چربی در دم، صفات ، مشخصات پامشخصات شیر، گوشت و لاشه، تغییر هماتوکریت، وزن بدن، مشخصات استخوان
ها و نیز QTLمرتبط با رنگ و درصد پوشش، حساسیت به اگزمای صورت و تعداد تخم مدفوع در ارتباط بودند. وجود این 

های مرتبط در این دو دسته نشانگر وجود تفاوت و تنوع در صفات بین دو گروه مورد بررسی است. میتوان نتیجه گرفت که ژن
ها، ایمنی و گذارد که همین امر بر رشد، بیماریر روی عناصر موجود در خاک و پوشش گیاهی تاثیر میارتفاع محل زندگی ب

های همچون خون، استخوان، های مختلف و در محله شکلتواند تاثیرگذار باشد. مواد معدنی بوظایف متعدد فیزیولوزیک می
ها، تغییر در تواند سبب تغییر در تراکم استخوانکه این امر می (McDownald et al., 2006شود )شیر و ...  در بدن ذخیره می

 محتویات و میزان شیر تولیدی، ایمنی بدن، تغییر در مشخصات استخوان و وزن شود. 
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 گوسفندان در ارتفاع بالا و پایین شده تحت انتخاب درهای شناساییQTLها و ژن. 3جدول 

موقعیت  کروموزوم

 سیگنال

 QTL نام ژن

2 232472561- 
232469995 

ARMC9-NCL-PTMA-PDE6D- B3GNT7-

COPS7B-NMUR1- PRMT1- SNORA75- 

SNORA75B- SNORD20- SNORD82- 
SNORA62 

Milk fat percentage- Milk fat yield- Meat 

eicosapentaenoic acid content- Meat linolenic acid 

content- Meat docosapentaenoic acid content- Hot 
carcass weight- Worm count- Haemonchus contortus 

FEC- Change in hematocrit- Body weight- Fecal egg 

count- bone density 

6 17150744- 
17141444 

LEF1- HADH- CYP2U1 fat weight in carcass- Total bone- Bone area- facial 

eczema susceptibility- Hot carcass weight- Body 

weight - Lean meat yield percentage 

13 49134830- 
48969775 

PPP1CC- BLOS1S5- BLOC1S5.TXNDC5 Milk Yield- muscle weight in carcass- Tail fat 

deposition 

14 14242427- 
14184060 

SPG7- SNORD68- CPNE7- DPEP1- 

SPATA2L- ZNF276- VPS9D1- FANCA- 

SPIRE2- TCF25- MC1R- TUBB3 - DEF8- 
CENPBD1- DBNDD1- GAS8-W5PZX8- 

SHCBP1- CDK10-CHMP1A 

Coat color- Fecal egg count- Dressing percentage- 

Bone weight in carcass- fat weight in carcass- Total 

lambs born- Nematodirus FEC 

15 72742585- 
72716139 

EXT2- U6- ALX4- CD82 Entropion- Hind leg length- Staple length 

 
نشان داده شده  4های تحت انتخاب ، آنالیز هستی شناسی انجام شد و نتایج در جدول برای درک بهتر عملکردهای ژن

1ها در مسیرهای پاسخ سلولی به یون کلسیمژننتایج نشان داد که  است. 2حمل و نقل با واسطه ویزیکول،  ، گلیکوزیلاسیون 
3پروتئین 4و انتقال فرسته درون سلولی  دار معنی 05/0در سطح دخیل هستند، هرچند که فقط مسیر پاسخ سلولی به یون کلسیم  

ها و دندان وجود دارد. حدود یک درصد از کلسیم بدن در فیزیولوژی بود. کلسیم پنجمین عنصر فراوان بدن است که در استخوان
کند. انواع تحریک سلول باعث ایجاد ن پیام رسان دوم در تحریک و انقباض نقش ایفا مینقش مهمی دارد. یون کلسیم به عنوا

های یوکاریوتی نقش داشته سازی سلولتوان گفت که این عنصر در فعالشود. میجریان کلسیم و پاسخ سلولی به محرک می
مناسب خود، که ممکن است یک هورمون، و در برانگیختن پاسخ هر نوع سلول تمایز یافته توسط پیام رسان خارج سلولی 

این یون در انقباضات فیزیولوژیکی عضلات اسکلتی، قلبی و کند. متابولیت در گردش یا انتقال دهنده عصبی باشد، عمل می
(. انتقال اطلاعات ژنتیکی با واسطه ویزیکول خارج سلولی بین سامانه Rasmussen, 1985; Endo, 2006)صاف نقش دارد 

کند و مغز در پاسخ به التهاب نقش داشته و همچنین انتقال با واسطه ویزیکول در چنگار و سرطان نیز نقش ایفا میساز خون
(Ridder et al., 2014 .) 

 شوند.ها گلیکوزیله میدرصد پروتئین 50ترین فرآیند اصلاح پس از ترجمه است. بیش از گلیکوزیلاسیون پروتئین پیچیده

رند. توسعه ابزارهای طبیعی با مولکول کوچک نیز برای بیان عملکرد خود به گلیکوزیلاسیون نیاز دابسیاری از محصولات 
های ها منجر به توسعه استراتژیمصنوعی مؤثر برای استفاده در درک تأثیر گلیکوزیلاسیون بر ساختار و عملکرد بیومولکول

ییرات در گلیکوزیلاسیون تغ .ی با واسطه کربوهیدرات خواهد شدجدید برای مقابله با مشکلات عمده مرتبط با شناخت بیولوژیک
شود. نگار و متاستاز نیز میگذارد بلکه باعث تسهیل سامانه ایمنی ناشی از چنه تنها مستقیما بر رشد و بقای سلول تاثیر می

 Dennis et al., 1999; Wong, 2005; Stowell et)باشد همچنین در سرطان و هیپرترفی قلبی و رشد و بیماری ها موثر می

al., 2015 ). 

                                                                                                                                                                 
1 . Cellular response to calcium ion 

2 . Vesicle-mediated transport 

3 . Protein glycosylation 

4 . Intracellular signal transduction 
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گلیکوزیلاسیون پروتئین پیچیده ترین فرآیند ....گلیکوزیلاسیون پروتئین پیچیده ترین فرآیند اصلاح پس از ترجمه است
 ....اصلاح بعد از ترجمه است

 
  آنالیز هستی شناسی و مسیرهای شناسایی شده در مناطق تحت انتخاب مثبت .4جدول 

GO Term فرآیندهای بیولوژیکی PValue هاژن 

GO:0071277 05/0 پاسخ سلولی به یون کلسیم CPNE7-DPEP1 

GO:0016192 18/0 انتقال با واسطه ویزیکول CHMP1A-SPIRE2 

GO:0006486 19/0 گلیکوزیلاسیون پروتئین B3GNT7-EXT2 

GO:0035556 34/0 انتقال فرسته درون سلولی W5PZX8-DEF8 

 
نه های توسعه ساماتوان به شبکهنشان داده شده است که می 4های ژنی با اطلاعات بدست آمده از آماره تتا در شکل شبکه

داران را تشکیل های سفت و سختی هستند که بخشی از اسکلت درونی مهرهها انداماستخواناسکلتی حیوان و جنین اشاره کرد. 
های قرمز و سفید خون و ذخیره مواد های مختلف بدن، تولید گلبولدهند. آنها برای حرکت، حمایت و محافظت از انداممی

ها دارای اشکال مختلف با ساختار داخلی و استخوان .بافت استخوانی نوعی بافت همبند متراکم است .کنندمعدنی عمل می
یکی از انواع بافتی که بافت استخوانی را  .خارجی پیچیده هستند و همچنین سبک وزن و در عین حال قوی و سخت هستند

انواع دیگر  .دهداخلی سه بعدی شبیه لانه زنبوری میدهد، بافت معدنی است که به استخوان استحکام و ساختار دتشکیل می
تشکیل  .(Nasoori, 2020ها عبارتند از: مغز، اندوستئوم و پریوستئوم، اعصاب، عروق خونی و غضروف )بافت موجود در استخوان
سکلتی در اوایل رشد کند. هویت موقعیتی هر عنصر امهرگان متمایز میداران را از بیای است که مهرهسامانه اسکلتی مشخصه

کند گیری الگو ایفا میسلول نقش مهمی در شکل-آید. ارتباط سلولجنینی، قبل از تراکم مزانشیمی، با تشکیل الگو به دست می
شود. این مسیرها همچنین بعداً در رشد اسکلتی برای کنترل تعیین سرنوشت دهی اصلی انجام میو توسط چندین مسیر پیام

شود. داران کامل میشوند. تشکیل اسکلت فرآیندی است که در طول تکامل مهرهلوغ و قطبیت استفاده میسلولی، تکثیر، ب
دهد تا این مسیرها را برای کننده تشکیل غضروف و استخوان در طول رشد به ما امکان میهای مولکولی تنظیمدرک مکانیسم

به طور  (.Yang, 2013های اتولوگ بازگردانیم )ها و بافتزا، سلولهای درونارتقای ترمیم بافت اسکلتی با استفاده از سلول
داران، تشکیل سامانه اسکلتی است که نه تنها های منحصر به فرد رشد جنین مهرهیکی از ویژگیتوان گفت که کلی می

ای در حیوانات صورت سامانهکند، بلکه چندین فرآیند مهم هموستاتیک را به های مکانیکی، حمایتی و حفاظتی را ایفا مینقش
شود، که در آن کند. سامانه اسکلتی یک اندام مشتق از مزودرم است و تشکیل آن از تراکم مزانشیمی شروع میبالغ تنظیم می

ها را برای تشکیل غضروف شوند، یا غضروفسازهای استخوانی نیز شناخته میساز اسکلتی، که به عنوان پیشهای پیشسلول
هایی همچون تکثیر سلولی، تمایز، بقا ها توسط برنامهکنند. توسعه اسکلتها را برای تشکیل استخوان ایجاد میلاستیا استئوب

 (.Yang, 2009شود )و سازماندهی کنترل می
کند که مرحله جنینی در چرخه زندگی خود ندارند و توسعه اشکال حیات تک سلولی را توصیف می زایی همچنینریخت

زایی یک فرآیند مکانیکی است که شامل نیروهایی است که تنش مکانیکی، ریخت تکامل اشکال جدید ضروری است.برای 
ها در بافت القا های ژنتیکی با توجه به الگوی فضایی سلولتواند توسط برنامهکند و میها را ایجاد میفشار و حرکت سلول

تواند ها می شود. این تغییرات میها در بافتسلولی یا نحوه تعامل سلول زایی همچنین شامل تغییراتی در ساختارریخت .شود
 Bidhendi etمنجر به طویل شدن بافت، نازک شدن، چین خوردگی، تهاجم یا جدا شدن یک بافت به لایه های مجزا شود )

al., 2019; Duran-Nebreda et al., 2021.)  
یل می دهد، بافت معدنی است و این به آن استحکام و ساختار داخلی سه یکی از انواع بافتی که بافت استخوانی را تشک

 .بعدی شبیه لانه زنبوری می دهد
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ولیسم فعال بوده که در یکی دیگر  از این شبکه ها مشخصات الگوی قدامی/خلفی است. ساختار بدنی، یک بافت با متاب 
های جانوری، الگوهای دقیقی از تکامل و های به جا مانده از گونهطول زندگی حیوان پیوسته در حال بازسازی است. فسیل

بندی کند. استخوانسازگاری با محیط زیست در جانوران منقرض شده را از راه بررسی روی سامانه ساختار بدنی آنها روشن می
 Mohammadi etبدن جاندار ، دو سامانه ساختار بدنی هستند که اهمیت بالایی در زیست شناسی تکامل دارد )درون و بیرون 

al., 2018.) 
 

 
 

کنند و تعاملات هایی فعالیت میبکهشدار در چه های شناسایی شده به طور معنیاین شکل نشان داده شده است که ژن در نتایج شبکه ژنی آماره تتا: .4شکل 

 ها با یکدیگر نشان داده شده است.شبکه

 

 و بررسی بیوانفورماتیکی این مناطق ژنومی hapFLKهای انتخاب با استفاده از روش شناسایی نشانه

 15ج نشان داد در هر جایگاه نشانگری نشان داده شده است. نتای hapFLKنمودار منهتن بر اساس ضرایب  5در شکل 
ناسایی و تعیین شهای انتخاب قرار گرفته بودند به عنوان نشانه hapFLKهای کل ارزش 99/99ناحیه ژنومی که در صدک 

 بود. 14ی کروموزوماند که بالاترین فرسته انتخاب روواقع شده  15و  14، 6های شدند. این مناطق بر روی کروموزوم
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و ارزش تتای آنها بر  Xور ها بر روی محSNPموقعیت ژنومی در سطح ژنوم گوسفندان در ارتفاع بالا و پایین سطح دریا:  hapFLKهای توزیع ارزش. 5شکل 

ی تتا قرار دارند و در مقایسه هاکل ارزش 99.99نشان داده شده است. مناطقی که بالای خط آستانه قرار دارند، مناطقی هستند که در صدک  Yروی محور
 اند.می به صورت متمایز )واگرا( هدف انتخاب قرار گرفتهپش -گروه پوستی

 
های (. روش5دول های گزارش شده در این مناطق مورد بررسی قرار گرفت )جپس از شناسایی مناطق تحت انتخاب، ژن

 Pavlidis)ایی کنند های آماری متفاوتی دارند و ممکن است مناطق ژنومی متفاوتی را شناسفرضپیش  hapFLKو تتا آماری

& Alachiotis, 2017)شود مناطق بب میسمشترک بودند که این دو روش ها بین شود بیشتر ژن، اما همانطور که ملاحظه می
(. تحقیقات 6ایی شود )شکل تری برای ارتباط با سازگاری به ارتفاع در گوسفندان ایرانی شناسهای کاندیدای قویژنومی و ژن

مناطق کاندیدای  های مختلف آماری، مناطق ژنومی مشترکی شناسایی شود، آنگر توسط روشگذشته حاکی از آن است که ا
ل درباره های قبدر قسمت (.Grossman et al., 2010; Moradi et al., 2022)باشند معتبرتری برای صفات مورد پژوهش می

 ده شد.توضیح دا hapFLKو  تتا های مشترک شناسایی شده با دو روش آماریعملکرد ژن

 
 از نظر استخراج نواحی مشابه ژنومی  hapFLKو  Theta نمودار میزان همپوشانی دو آماره .6شکل 
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وشت، وزن بدن، مشخصات لاشه، استخوان و گ ها بیشتر با صفات مرتبط با QTLحاکی از آن است که QTLنتایج بررسی 
های وع، کل برهحساسیت به اگزمای صورت، میزان غلظت هموگلوبین سلولی، رنگ و درصد پوشش بدن، تعداد تخم در مدف

شانگر وجود تفاوت و تنوع نهای مرتبط در این دو گروه، ها و نیز ژنQTLدر ارتباط بودند. وجود این  متولدشده و مشخصات پا
شود. ختلف بدن میهای مدر صفات بین دو گروه مورد بررسی است. ارتفاع بالا سبب ایجاد تغییراتی در عملکرد دستگاه

م اکسیژنی نسبی ارتفاعات باشد که واکنشی در برابر کترین تغییر، افزایش هموگلوبین خون برای جذب بیشتر اکسیژن میشایع
شود اهش فشار باعث میکیابد و این بارتی با افزایش ارتفاع فشار هوا کاهش میدر اثر کاهش فشار نسبی اکسیژن است. به ع

 (.Moon, 2005ها و عبور از سامانه عروقی و ورود به جریان خون به دشواری انجام شود )عبور اکسیژن از ریه
 

 
نشان داده شده است.  6های تحت انتخاب بررسی شد و نتایج در جدول مسیرهای زیستی برای درک بهتر عملکردهای ژن

1ها در مسیرهای فرآیند بیوسنتزینتایج نشان داد که ژن یون کلسیم، حمل و نقل با واسطه ویزیکول و انتقال ، پاسخ سلولی به 
شود فقط برای مسیرهای فرآیند بیوسنتزی و پاسخ ملاحظه می 6فرسته درون سلولی دخیل هستند. همانطور که در جدول 

بل داده تایید شد. اکثر مسیرها با نتایج تتا یکسان بودند. توضیحات در قسمت ق 05/0داری در حد سلولی به یون کلسیم معنی
یون کلسیم در سامانه  .(Mohammadpour & Ghandehari, 2022. مواد معدنی بر ایمنی سلولی نقش مهمی دارند )شده است

های سلولی شود ایمنی نقش به سرایی دارد و ممکن است مقادیر زیاد آن باعث ایمنی نامطلوب )خود ایمنی( و واکنش
(Budinger & Hertl, 2000) زایی و تنش اکسیداتیو در معرض برخی از فلزات ممکن است باعث سرطان. قرار گرفتن در

 (.Shi et al., 2004های سلولی شود )پاسخ
 

  آنالیز هستی شناسی و مسیرهای شناسایی شده در مناطق تحت انتخاب مثبت .6جدول 

GO Term فرآیندهای بیولوژیکی PValue هاژن 

GO:0009058 03/0 فرآیند بیوسنتزی ACCSL-ACCS 

GO:0071277 04/0 پاسخ سلولی به یون کلسیم CPNE7-DPEP1 

GO:0016192 14/0 انتقال با واسطه ویزیکول CHMP1A-SPIRE2 

GO:0035556 28/0 انتقال فرسته درون سلولی W5PZX8-DEF8 

 

  

                                                                                                                                                                 
1 . Biosynthetic process 

 گوسفندان در ارتفاع بالا و پایین شده تحت انتخاب درهای شناساییQTLها و ژن .5جدول 

موقعیت  کروموزوم

 سیگنال

 QTL نام ژن

6 17152840- 
17145720 

LEF1-HADH fat weight in carcass- Bone area- Mean corpuscular 

hemoglobin concentration- Total bone- facial 
eczema susceptibility- Hot carcass weight- Body 

weight- Lean meat yield percentage 

14 14234184- 
14173316 

SPG7- CPNE7- DPEP1- SPATA2L- ZNF276- 
VPS9D1- FANCA- SPIRE2- TCF25- DEF8 - 

DBNDD1- GAS8- SHCBP1- CDK10-

CHMP1A-W5PZX8 

Coat color- Fecal egg count- Bone weight in 
carcass- fat weight in carcass- Total lambs born- 

Dressing percentage- Nematodirus FEC 

15 72750917- 
72508644 

EXT2-CD82-ACCSL-ACCS Hind leg length- Staple length 
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 نتیجه گیری کلی
گوسفندان ایرانی که در مناطق با ارتفاع زیاد از های انتخاب در در این پژوهش پویش ژنومی در راستای شناسایی نشانه

های شناسایی شده در مناطق مورد انتخاب در ارتباط با سازگاری با شرایط زیستند، انجام گرفت. ژنسطح دریا و ارتفاع کم می
سرطان نقش دارند. و سرکوب  زایی، مقابله با عفونت، تنظیم فشار خون، پاسخ به درد و التهابسازی، ایمنیکم اکسیژنی، خون

های مورد پژوهش در محیط در باشد که در جهت ماندگاری دامهای مفید گواهی بر انتخاب مثبت در دو جمعیت میتثبیت آلل
ها تاثیرات متقابل ای ندارند و ممکن است بین این ژنها نقش بیولوژیکی کامل شناخته شدهبرخی از ژنباشد. حال رخ دادن می
میزان غلظت هموگلوبین سلولی،  های شناسایی شده عمدتا با صفاتQTLهمچنین  که شناخته شده نیست. وجود داشته باشد

ارتباط داشتند.  مشخصات شیر، گوشت و لاشه، تغییر هماتوکریت، وزن بدن، مشخصات استخوان، رنگ و درصد پوشش بدن
اند و از لحاظ عملکردی یایی مختلف سازگار شدهبه شرایط محیطی و جغراف به طور خلاصه دو گروه حیوانات در این پژوهش 

توان در تحقیقات های این تحقیق میبه طور کل، از دادهها در بین این دو گروه منطقی است. که وجود تفاوت با یکدیگر متفاوتند
بیشتر با ارتفاع های تکمیلی در جهت سازگاری ها و ارزیابیهای آمیزشی و بررسیمرتبط با انتخاب ژنومی، طراحی سامانه

 استفاده نمود. 
 

 تشکر و قدردانی

 98028814( برگرفته از طرح شماره INSFاین اثر تحت حمایت مادی صندوق حمایت از پژوهشگران و فناوران کشور )
 گردد.انجام شده است، که بدینوسیله از مسئولین محترم این مؤسسه تشکر و قدردانی می
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