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Introduction Iranian sheep breeds, due to the climate diversity of country, show high 
diversity and have acquired high adaptability. Compromise with poor quality feed, tolerance 
of adverse weather and manageable body size are among the factors that probably caused 
sheep to adapt to different climates. Heretofore, several studies have been carried out in the 
field of identification of selection signatures in the different native breeds based on SNP-chip 
data. However, the use of whole genome data can provide researchers with more information 
about the differences between breeds and their genetic capacities. Identifying and evaluating 
the effects of climate on the genome of native breeds of Iranian sheep can be effective in 
designing breeding and conservation strategies. The aim of the present study was to identify 
the signs of selection related to Iranian sheep compared to the Romanov breed at the genomic 
level. 
Materials and Methods For present study, we used the whole-genome sequencing data 
related to 43 Iranian and non-Iranian sheep available in the NCBI database. These reads, after 
performing quality control, were aligned to the sheep reference genome by BWA program. 
Here, RealignerTargetCreator and IndelRealigner commands available in the GATK 
program were used to realign around insertions and deletions. Then, the HaplotypeCaller 
algorithm was used to identify the variants of all samples in ERC GVCF mode. Further, 
using GenotypeGVCFs module, the variants of all samples were simultaneously identified 
and finally a VCF file containing raw variants was created. Using the SelectVariants 
command of the GATK program, all SNPs were separated from other variants. After 
applying multiple quality filters, high-quality SNPs were extracted and only bi-allelic SNPs 
present in autosomal chromosomes were used for downstream analysis. Putative selection 
signatures were identified by using two methods including Fst and XP-EHH. Genes located 
in positively selected genomic regions were extracted using BEDtools program and the GTF 
file related to the sheep genome. Gene ontology (GO) analysis was performed on selected 
genes by "g:Profiler" web-based tool. 
Results and Discussion Here, Fst and XP-EHH methods were used to identify the signatures 
of selection related to Iranian sheep in comparison with Romanov sheep. After converting 
Fst values to ZFst, 958 genomic windows containing 907 protein-coding genes were detected 
that had scores above the threshold (ZFst > 3.35). GO analysis on 907 genes identified by the 
ZFst method led to the identification of 157 significant GO terms in the field of biological 
processes. In addition, 26 significant terms related to molecular functions and 5 significant 
terms related to cellular components were also identified. The number of genomic windows 
identified by the XP-EHH method was 953, which contained a total of 311 protein-coding 
genes. Among identified genes for each method, 29 genes were detected by both methods as 
signatures of selection for Iranian sheep. From the GO analysis of 29 common genes, no 
significant term was obtained. However, these genes were involved on traits related to 
improving milk fat quality (PCCB), fertility (SPATA5, RAB35 and DICER1), muscle 
growth and development (NF1, AKAP6 and HDAC9), body weight (FBXL3, GRID2 and 
ADAMTS17), adaptability to harsh desert and mountain condition (BMPR2 and NF1) and 
also, milk related traits (EXOC6B). 
Conclusion The results showed that Iranian sheep were probably selected to adapt to dry 
desert areas and improve the quality of meat and milk. The gradual accumulation of such 
information in different populations will improve the understanding and knowledge of 
researchers and breeders and will help them to implement efficient breeding programs.  
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  ها: واژهکلید
 یابی کل ژنوم توالی

 رومانف
 گوسفندان ایرانی

 های انتخاب نشانه

 نظر بهی برخوردار هستند. گیر چشمتنوع اقلیمی بالا در ایران، گوسفندان بومی کشور، از تنوع  دلیل به
های اقلیمی، ردپایی در ژنوم نژادهای بومی مناطق مختلف جهان به جای گذاشته باشند.  رسد تفاوت می

گوسفندان ایرانی در مقایسه با نژاد غیرایرانی انتخاب مرتبط با  یها نشانه ییحاضر، شناساه هدف از مطالع
کل ژنوم گوسفندان ایرانی و ه شد یابی های توالی به این منظور، از داده .باشد میدر سطح ژنوم رومانف 

ها، پس از سنجش و پالایش کیفی،  استفاده گردید. این توالی NCBIای  موجود در پایگاه داده غیرایرانی
ی ژنومی، برای شناسایی نواحی تحت ها تنوعطراز شدند. پس از شناسایی  م مرجع گوسفند همبه ژنو

پس از استخراج استفاده شد.  XP-EHHو  Fstانتخاب مثبت در ژنوم گوسفندان ایرانی، از دو روش 
وم مرتبط با ژن GTF لیو فا BEDtoolsافزار  تحت انتخاب، با استفاده از نرم یموجود در نواح یها ژن

صورت پذیرفت. براساس  ژن یشناس یهست زینالاستفاده از آبا  ها ژن نیا یعملکرد یسینو گوسفند، شرح
 XP-EHHو  Fst یها توسط روش نیپروتئه ژن کدکنند 311و  907 ترتیب به ،آمده دست بهنتایج 

نشان داد که  تر بیشهای  ارزیابی .دو روش مشترک بودند نیا نیژن ب 29تعداد  شناسایی شدند که
، SPATA5) ی(، بارورPCCB) ریش یچرب تیفیبهبود ک در صفات مرتبط با ،ها ژنتعدادی از این 

RAB35  وDICER1 ،)یا چهیماه رشدونمو (NF1 ،AKAP6  وHDAC9( وزن بدن ،)FBXL3 ،
GRID2  وADAMTS17یو کوهستان یابانیسخت ب یبه نواح ی(، سازگار (BMPR2  وNF1و ش )ری 

(EXOC6B )برای سازگاری به مناطق  احتمالاًنتایج نشان داد که گوسفندان ایرانی  .دخیل هستند
 اند.  قرار گرفته موردانتخابخشک بیابانی و ارتقای کیفیت گوشت و شیر 
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 . مقدمه1
از آن زمان  شد. یاهل زیبه نام هلال حاصلخ یا در منطقه شیهزار سال پ 10که حدود  است حیواناتی نیگوسفند از اول

مواد غذایی با  گاریگسترش داده است. ساز شدت بهخود را در سطح جهان  یپراکندگحیوانی ه تاکنون، این گون
 یباعث سازگار احتمالاًهستند که  یعواملجمله از  ت،یریمد بدن قابله و انداز ی نامساعدوهوا آبتحمل کیفیت،  کم

گوشت پرورش داده  دیتول یدر ابتدا فقط برا انگوسفند .(Kijas et al., 2009) اند مختلف شده های اقلیمگوسفند به 
طبق آمار و ارقام  .نیز استفاده شد یپرورش دیگراهداف  یبرا یوانیحه گون نی، از ااز پنج هزار سال پیشاما  ،ندشد یم

گوسفند  تیجمع نیتر بیشراس،  ونیلیم 512حدود  با دارابودن ای(، آسFAO) یسازمان خواروبار جهان گاهیمنتشرشده در پا
از  یاریبسه رندیرا که دربرگ یخوراک ،ییکنندگان مواد غذا مصرف افته،ی توسعه یدر کشورها دارد. اریجهان را در اخت

همواره  ،نی. بنابرادهند یم حیترج ،اندازد یخطر م را بهها  آن یکه سلامت یاقلام ریاست بر سا شان ییغذا اجاتیاحت
، سطح درآمد و ی جمعیتجهان شیباشد. افزاها  آن یخود ضامن سلامت یبالا تیفیهستند که باک یخواستار محصولات

 .دهند یقرار م تأثیر جهان را تحت یها دام تیهستند که جمع دیگری لیاز دلا احتمالاً ،ینیشهرنش
اما استفاده از انجام گرفته است.  یبوم یتحت انتخاب نژادها ینواح ییشناساه نیدر زم یمختلف مطالعاتتاکنون 

د. باش کننده کمکهای انتخاب  شناسایی و ارزیابی نشانهدر ی تر بیشتواند با وسعت و دقت  های کل ژنوم می داده
ها  آن های ژنتیکی ی درباره تفاوت بین نژادها و ظرفیتتر بیشتواند اطلاعات  های کل ژنومی می استفاده از داده چنین هم

منتخب توسط  یها ژنو  یانتخاب ینشانگرها یحاو یمناطق ژنوم افتنی یتلاش براقرار دهد.  گران پژوهشدر اختیار 
 شمار بهین نیروهایی تر مهمشرایط اقلیمی یکی از  واقع شود. مؤثر یدر اصلاح نژاد گوسفندان بوم تواند یها م داده نیا

ات تأثیرهای اقلیمی در مناطق مختلف جهان،  گذار است. تفاوتتأثیرها و نژادهای مختلف  رود که در تکامل گونه می
تواند در زمینه اصلاح و حفاظت  میها  آن اختشگرفی بر نواحی خاصی از ژنوم موجودات بومی آن مناطق گذاشته که شن

 از نژادهای بومی آن مناطق مهم باشد.
 

 . پیشینه پژوهش2
 ها، تعدادی از حیوانات را رام کرده، بر رود. در واقع، انسان می شمار بههای دیگر  گذارترین گونه بر گونهتأثیر عنوان بهانسان 

و  وهوا آباند. عواملی مانند جغرافیا،  ایجاد کردهها  آن ر ژنومی و فنوتیپیمسلط شده و تغییرات بارزی را در ساختاها  آن
ها و نژادهای متنوعی از  قرار داده و منجر به پیداش اکوتیپ تأثیرها با حیوانات را تحت  فرهنگ، نحوه تعامل انسان

یابی کل ژنوم و  ند توالیهایی مانهای مختلف جهان شده است. امروزه با توسعه فناوری در قمست  حیوانات اهلی
های انتخاب در ژنوم موجودات  پیشرفت در زمینه بیوانفورماتیک، امکان شناسایی نشانه همراه به SNPهای  ریزآرایه

 های مختلف، موردارزیابی قرار گیرد. محیط و انسان بر ژنوم گونه تأثیرمختلف فراهم شده است تا 
ها و نژادهای مختلف جانوری صورت  های انتخاب در گونه نشانهتاکنون مطالعات متعددی در زمینه شناسایی 

گرفته است که منجر به تولید اطلاعات ارزشمندی در زمینه شناخت این حیوانات شده است. در مطالعات مربوط به 
افیا، شود که از نظر عواملی مانند جغر هایی برای مقایسه استفاده می های انتخاب، معمولاً از گروه شناسایی نشانه

 مرتبط با یها ژن ییو شناسا یمنظور بررس به یک پژوهش درطور مثال،  بهاقلیم و یا اهداف تولیدی، متفاوت باشند. 
که گوشت  گرید Huگوسفند  40همراه  داشتند به یکه گوشت دنده بزرگ Huگوسفند  40گوشت دنده گوسفند، از 

 نیانتخاب شدند. ا دیعنوان کاند ژن به شش موجود در SNP تعداد هفت تیداشتند استفاده شد. در نها یتر دنده کم
نتایج نشان دادند بودند.  COL12A1و  ALS2 ،ST6GAL2 ،LOC105611989 ،PLXNA4 ،DPP6ژن شامل  شش
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با صفت  یدار یصورت معن به COL12A1و  LOC105611989 ،DPP6موجود در سه ژن  SNP یها جهشکه 
 صفت درنظر گرفت نیجهت اصلاح ا یمولکول هاینشانگرعنوان  ها را به آن انتو یگوشت دنده در ارتباط بودند و م

(Zhao et al., 2012). 
 یپراکندگ مطالعه با هدف ییایوپیگوسفند ات تیجمع 12 تعداد جغرافیا بر ژنوم، تأثیربررسی  منظور بهدیگر و ه مطالع در

 جیشد. نتا یابی یتوال اند، افتهی رییکشور تغ نیا یایجغراف تأثیر از ژنوم که تحت یمناطق ییدر سطح کشور و شناساها  آن
اختلاف  ها تیجمع نیاز آن بود که ب یحاک ADMIXTUREو  PCAها توسط  نمونه نیا یکیساختار ژنت زیحاصل از آنال

 نیا جینتا .شدند یبند خود دسته ییایها مطابق با پراکنش جغراف نمونهه هم ،PCA جینتا براساسوجود دارد.  یکیژنت
 یبا عواملها  آن یاز سازگار تر بیشمرتبط با بارندگی  عوامل هب ها تیجمع نیا یطیمح ینشان داد که سازگار بررسی

ها به شرایط مرتفع نیز شناسایی شد  شواهدی از سازگاری این جمعیت چنین هم. باشد یبالا م یمانند ارتفاع و دما
(Wiener et al., 2021).  های ژنتیکی  های ژنومی برای شناسایی پایه دهنده قدرت داده مطالعات نشان گونهنتایج این

مطالعه با هدف  نیراستا، ا نیدر اباشد.  ها و نژادهای مختلف در سطح جهان می مرتبط با تنوعات فنوتیپی در بین گونه
رومانف انجام ی نژاد خارجو  یرانیا یگوسفندان بوم نیب ،ژنومکل در سطح  ،یانتخاب یها نشانگر ییو شناسا یبررس

های تولیدی متفاوتی  در واقع، نژاد رومانف در این مطالعه نماد گوسفندانی است که در شرایط اقلیمی و با توانایی .گرفت
 .نسبت به گوسفندان ایرانی تکامل یافته و اصلاح شده است

عنوان  و، از گوسفندان نژاد اولو بههای انتخاب در گوسفندان تبتی پان منظور شناسایی نشانه در یک مطالعه، به
ازای هر نژاد و با استفاده  نمونه به 10مرجع و برای انجام مقایسه ژنومی استفاده شد. این مطالعه با استفاده از تعداد 

پذیری  یابی کل ژنوم صورت پذیرفت. پرورش در ارتفاعات بالای فلات تبت، باعث عادت های توالی از داده
های انتخاب در نژاد پانو با   هایی سرد با سطح اکسیژن پایین شده است. شناسایی نشانه محیط گوسفندان پانو به

عنوان نشانه  هایی مهمی که در نژاد پانو، به و تنوع نوکلئوتیدی انجام شد. یکی از ژن Fst استفاده از دو روش
تر در ارتفاعات بالایی مانند فلات تبت اشعه  دلیل جو رقیق که به بود. ازآنجایی MITFانتخاب شناسایی شد، ژن 
پذیری گوسفندان پانو نسبت به این شرایط کارساز بوده  باشد، لذا این ژن احتمالاً در عادت ماورای بنفش شدیدتر می

های دخیل در  وان به ژنت های انتخاب شناسایی شدند، می عنوان نشانه های کاندید دیگر که به است. از ژن
 ها و صفات تولیدمثلی اشاره کرد  پذیری به سطح اکسیژن پایین، رشد و توسعه بدن، مقاومت به بیماری عادت

(Shi et al., 2023.) 
ی مرتبط با صفت شیردهی در گوسفندان، از دو گروه شامل گروه با تولید شیر بالا ها ژنبرای یافتن  پژوهشدر یک 

)شامل شش گروه ژنتیکی مختلف( و گروه با تولید شیر پایین )شامل پنج نژاد مختلف( استفاده شد. در مطالعه مذکور، از 
ص شد که چندین ژن از جمله ، تنوع نوکلئوتیدی و نرخ هتروزیگوسیتی بهره گرفته شد. در نهایت مشخFstسه روش 
FCGR3A ،CTSK ،CTSS ،ARNT ،GHR ،SLC29A4 ،ROR1  وTNRC18 ی دخیل در صفات مرتبط با ها ژن وجز

در  GHRو  FCGR3A ،ARNT ،CTSK ،CTSSاز جمله  ها ژنتر ثابت شده بود که تعدادی از این  شیردهی هستند. پیش
ی مذکور، با استفاده از روش آزمایشگاهی ها ژنباشند. از بین  یی میها دارای بیان بالا دوران شیردهی گاوها و گاومیش

RT-qPCR  ثابت شد که ژنFCGR3A های انتخاب بوده و با صفت شیردهی ارتباط دارد. این  ترین نشانه یکی از اصلی
باشد.  های پستانی، در تداوم شیردهی حیوان مهم می ژن در سلامت پستان نقش داشته و با جلوگیری از عفونت

بیان بالای این ژن نشانه یک بیماری جدی در سیستم پستانی است، لذا این ژن در سیستم پستانی سالم به  که ازآنجایی
 (. Li et al., 2023بود ) RT-qPCRشود که مطابق با نتایج  میزان کمی بیان می
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 شناسی پژوهش . روش3

 ها به ژنوم مرجع ها و طراز خوانش . نمونه1. 3

ها  کل ژنومی استفاده شد. این دادهه داد 43رومانف از  غیرایرانیهای ژنومی گوسفندان ایرانی با نژاد  برای بررسی تفاوت
نمونه(، شال  سه) ینمونه(، بلوچ سه) یینمونه(، ماکو سه) ینمونه(، مغان پنج) ینمونه(، افشار پنجگل  قرهشامل نژادهای 

 دست به NCBIای  بودند که از پایگاه داده نمونه( 15رومانف ) ونمونه( سه زل )ق ،نمونه( سه) ینمونه(، خاکستر سه)
 ،یدر گام بعد ( استفاده شد.9/11ه )نسخ FastQCافزار  شده، از نرم گردآوریخام  یها داده تیفیک سنجش منظور بهآمدند. 
 معمولاً که ازآنجاییشدند.  حیتصح( 39/0ه نسخ) Trimmomatic افزار توسط نرم ،کیفیت کم های ها و خوانش جایگاه

و  2لذا اگر نمره کیفی ابتدا ،های دیگر است از بخش تر کم، 1ها شده در ابتدا و انتهای خوانش یابی کیفیت بازهای توالی
استفاده  4ای بود، این نواحی حذف شدند. برای کنترل کیفی کل خوانش نیز از روش پنجرهپنج  از تر کم 3ها انتهای خوانش

بود، پنجره  20از  تر کمبازی بررسی شده و اگر میانگین نمره هر پنجره  پنجهای  یکه هر خوانش در پنجرهطور هبشد 
 طور بهباز رسیده بود  40در اثر پالایش کیفی به زیر ها  آن 5هایی که حداقل طول مذکور حذف گردید. در نهایت، خوانش

توسط  کهمشاهده شد  یآداپتور ی، آلودگموردمطالعه یها از نمونه یدر برخکامل از آنالیزهای بعدی کنار گذاشته شدند. 
ه هم( 17/7ه نسخ) BWAبرنامه در  MEMبا استفاده از دستور . و حذف شدند ییشناسا ILLUMINACLIPه نیگز

با ، خروجی ایجاد شده یها لیفا راز شدند.ت ( همGCF_016772045.1شده در ژنوم مرجع گوسفند ) شیپالا یها خوانش
شده، توسط  مضاعف یها خوانش یتمامو ، مرتب Picard (http://broadinstitute.github.io/picard) افزار نرم گیریکار به

 IndelRealignerو  RealignerTargetCreator دستوراز دو  .گردیدحذف افزار مذکور  نرم MarkDuplicates تمیالگور
 استفاده شد.ها(  )ایندل ها حذف و اضافهدر اطراف ها  خوانشمجدد  یرازت هم یبرا( 7/3نسخه ) GATKه موجود در برنام

 

 ها تنوع یفیک پالایشو  ییشناسا. 2. 3

ها اعم از گوسفندان  پذیر باشد، تمامی نمونه مقایسه و مطالعه بین نژادهای مختلف امکانکه  این برایمرحله، این در 
 HaplotypeCaller تمیورالگبا کمک فتند. بدین منظور، در ابتدا و قرار گر VCFایرانی و نژاد رومانف در قالب یک فایل 

سپس، با استفاده از  شدند. یفراخوانانفرادی  صورت بهو  ERC GVCFافراد در حالت ه هم یها تنوع، GATKه برنام
 یحاو VCF لیفا کی درنهایتو ها پرداخته شد  نمونهه ی همها تنوعهمزمان  یی، به شناساGenotypeGVCFsماژول 

ها از سایر GATK ،SNPه برنام SelectVariants. با کمک دستور  دیگرد جادی، انمونه 43مربوط به همه  خام یها تنوع
این به  قرار گرفتند. یفیک پالایشمورد  GATKو  BCFtools ،VCFtools یها با استفاده از برنامهجدا گردیده و  ها تنوع

)معیاری برای  7، رشته فیشر0/2 < 6الایزشده براساس عمق خوانشنمره کیفی نرم که ییهاSNPه که همصورت 
و  MQRankSum < -12.5 ،ReadPosRankSum < -8.0 ،0/40 < 8، کیفیت نگاشت0/60 >یابی( سنجش خطای توالی

SOR > 3.0 ه کاربردن برنام با به ت،یدر نها کنار گذاشته شدند. زیآناله داشتند، از ادامVCFtools ه همSNPکه از  ییها

                                                                                                                                                                          
1. Reads 

2. LEADING:5 

3. TRAILING:5 
4. SLIDINGWINDOW:5:20 
5. MINLEN:40 

6. QD< 2.0 

7. FS> 60.0 

8. MQ< 40.0 
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، 2 3، حداقل تعداد آلل05/0 2، فراوانی آللی جزئی5 1حداقل پوشش ؛حذف شدند کردند، ینم تیرو تبع روبه یارهایمع
. لازم به ذکر است منظور 001/0 6واینبرگ-و آستانه تعادل هاردی 8/0 5های گمشده ، حداکثر جایگاه2 4حداکثر تعداد آلل
در فایل نهایی قرار گرفته و حذف نشود باید  SNPیک که  این ست که برایاین ا 8/0های گمشده  از حداکثر جایگاه

نیز در واقع بیانگر یک  001/0واینبرگ -شناسایی شده باشد. آستانه تعادل هاردی موردمطالعهدرصد افراد  80حداقل در 
 SNPواینبرگ برای آن -هاردی دهنده عدم تعادل تر از این آستانه نشان باشد که پایین می SNPهر  ازای به p-valueمقدار 

 استفاده شد. اتوزومی های مموجود در کروموزو یهاSNPاز فقط  یزیآنال رونده ادام یبراشود.  بوده و موجب حذف آن می

 

 . ساختار جمعیتی3. 3

( و ترسیم درخت فیلوژنتیکی PCA) 7های اصلی همؤلف، از آنالیز تحلیل موردمطالعههای  برای بررسی ساختار جمعیتی نمونه
 indep-pairwise 100 50 0.1 ه نیشده توسط گز ییشناسا یهاSNP، ابتدا PCA زیآنال جیبه نتا یابیدست یبرااستفاده شد. 

با قطعات همپوشان  SNP 100 ی دارایها پنجره نهیگز نی. در ا( موردپالایش قرار گرفتند9/1ه نسخ) PLINK فزارا نرم
موجود در هر پنجره،  SNPهر دو  نیب)عدم تعادل لینکاژی(  یهمبستگ ی. حد آستانه براشود یم جادیا SNP 50دارای 

حذف  ،ندداشته باش 1/0بالاتر از  یکه همبستگ ییهاSNPاز جفت  یکیدستور،  نیا یشد. با اجرا میتنظ 1/0مقدار  یرو
ه اول، با استفاده از بستمؤلفه محاسبه شده و دو  PLINKافزار  توسط نرم PCA زیآنال یها هه مؤلفخواهد شد. در ادامه، هم

ه یبر پا PLINKافزار  توسط نرم یکیلوژنتیدرخت ف کی چنین هم شد. ترسیم، Rافزار  موجود در نرم ggplot2 یافزار نرم
 شد. رسیم( ت4/4/1ه نسخ) FigTreeافزار  نرم ، با استفاده ازحاصل جی. نتادیگرد جادی( اNeighbor Joining) NJ روش
 

 های انتخاب هنشان ییشناسا. 4. 3

 ،استفاده شد. در هر دو روش XP-EHHو  Fst یها تحت انتخاب از روش ینواح ییشناسا منظور بهحاضر، ه در مطالع
 Fstهزار باز بودند. روش  25 یها، دارا همپوشان آن ینواح ای Step Sizeشد که  جادیهزار باز ا 50به طول  ییها پنجره

 ZFstبه  σFst/(Fst – μFst)توسط فرمول  ریمقاد نیاه آن، هم نکرد نرمال یاجرا شد و برا VCFtoolsافزار  توسط نرم
برخلاف . دهد یرا نشان مها  آن انحراف از استاندارد σFstها بوده و Fst نیانگیم انگریب μFstمعادله  نیشدند. در ا لیتبد

یک عدد  SNPهر  ازای به XP-EHHدهد. در روش  گزارش می Fstژنومی، یک مقدار   هر پنجره ازای به که Fstروش 
افزار  که بخشی از نرم normبا استفاده از برنامه  SNPشده برای هر  شود. در گام بعدی، اعداد محاسبه محاسبه می

Selscan  بندی  سازی شدند. برای پنجره نرمال ،( است0/2)نسخهXP-EHH هزار بازی با نواحی همپوشان  50زه در اندا
ای کاذب، پنجره یاز انتخاب نواح یریجلوگ یبرانویس با زبان پایتون استفاده شد.  هزار بازی از یک برنامه دست 25

از  ها پیهاپلوت یفازبند یبرا XP-EHHروش  یاز اجرا شی. لازم به ذکر است که پحذف شدند SNP دهاز  تر کمحاوی 
های ژنومی که  در نهایت، پنجره .دیاستفاده گرد  iterations=20و  burnin=5 های ( با گزینه2/5ه نسخ) Beagle افزار نرم

 در نظر گرفته شدند یتحت انتخاب احتمال ینواح عنوان به، قرار داشتند XP-EHHو  ZFstبالایی  درصد 1در دامنه 

                                                                                                                                                                          
1. MinDP 
2. Maf 

3. Min-alleles 

4. Max-alleles 

5. Max-missing 

6. Hwe 
7. Principle Component Analysis (PCA) 
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(Khalkhali-Evrigh et al., 2022). های ژنومی مدنظر، پس از محاسبه  برای تعیین پنجرهZFst  وXP-EHH  برای هر
 درصد 1هایی که در دامنه عددی  در برنامه اکسل، پنجره percentileهای مذکور، با استفاده از فرمول  کدام از پنجره

های ژنومی با اعداد  )پنجره XP-EHH( و 35/3از  تر بزرگهای ژنومی با اعداد  )پنجره ZFstبالایی هرکدام از دو روش 
 قرار گرفتند. موردانتخاب( قرار داشتند، 96/1از  تر بزرگ

 

 ی منتخبها ژننویسی  . شرح5. 3

 GTF لیو فا( 1/27/2ه نسخ) BEDtools افزار تحت انتخاب، با استفاده از نرم یموجود در نواح یها ژنپس از استخراج 
(ARS-UI_Ramb_v2.0_genomic )زیبا کمک آنال ها ژن نیا یعملکرد یسینو وم گوسفند، شرحمرتبط با ژن 

 یرهایو مس GOعبارات معنادار  ییشناسا یبرا .رفتیصورت پذ” g:Profiler”( در ابزار تحت وب GO) شناسی ژن هستی
KEGG از آستانه مقدار ،p با استفاده از روش  حیتصح( شدهBenjamini-Hochberg )استفاده شد. 05/0 یو مساو تر کم 

 

 های پژوهش و بحث . یافته4
های دو آللی آتوزومی، در نهایت از SNPی ژنومی و جداسازی ها تنوعدر مطالعه کنونی، پس از شناسایی و پالایش کیفی 

، گوسفندان رومانف PCAه اول آنالیز مؤلفبرای انجام آنالیزهای مربوطه استفاده گردید. براساس  SNP 1598148تعداد 
متشکل از چندین نژاد که  با وجود اینالف(. گوسفندان ایرانی -1واضحی از گوسفندان ایرانی جدا شدند )شکل  صورت به

 PCAمنسجمی در یک گروه قرار گرفتند. نتایج حاصل از رسم درخت فیلوژنتیکی نیز موئد نتایج  صورت بهمختلف بودند، 
 ب(.-1بود )شکل 

 

 
)الف( و درخت فیلوژنتیکی )ب( مربوط به نمونه گوسفندان موردمطالعه شامل گوسفندان ایرانی و  PCAنتایج حاصل از  .1شکل 

 نژاد غیرایرانی رومانف

 
 XP-EHHو  Fstرای شناسایی نشانگرهای انتخاب در گوسفندان بومی ایرانی در قیاس با گوسفند رومانف از دو روش ب

پروتئین تشخیص داده شد که ه ژن کدکنند 907ژنومی حاوی ه پنجر ZFst ،958به  Fstاستفاده شد. پس از تبدیل مقادیر 
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، XP-EHHشده توسط روش  های ژنومی شناسایی ( داشتند. تعداد پنجرهZFst > 3.35شده ) نمراتی بالاتر از حد آستانه تعریف
ترک شناسایی شد که ژن منتخب مش 29پروتئین بودند. از این بین، ه ژن کدکنند 311عدد بود که در مجموع حاوی  953

 (.2ی تحت انتخاب مثبت تعریف شده بودند )شکل ها ژن عنوان به XP-EHHو  ZFstدر هر دو روش 
 

 
)ب(؛ خط قرمز نمایانگر  XP-EHH)الف( و  ZFstهای  شده با استفاده از روش های ژنومی شناسایی نمودار منهتن پنجره .2شکل 

باشد. اعداد قرمز داخل پرانتز نمایانگر شماره هر یک از  های انتخاب در دو روش مذکور می حد آستانه برای شناسایی نشانه
 باشد. های مشترک می های حاوی ژن کروموزوم

 
کارگیری ابزار تحت وب  ژن با بهشناسی  ها، آنالیز هستی برای شناسایی مسیرها و فرایندهای بیولوژیکی متأثر از این ژن

gProfiler  شده توسط روش  ژن شناسایی 907اجرا شد. آنالیز مذکور رویZFst  دار در  عبارت معنی 157منجر به شناسایی
(، تنظیم مثبت GO:0045598(، تنظیم تمایز سلول چربی )GO:0045444فرایندهای بیولوژیکی مانند تمایز سلول چربی )  زمینه

(، فرایندهای GO:0071396(، پاسخ سلولی به لیپید )GO:0033993(، پاسخ به لیپید )GO:0009893متابولیکی ) فرایندهای
( و توسعه جنینی GO:0006950(، پاسخ به استرس )GO:0002520(، توسعه سیستم ایمنی )GO:0009056کاتابولیکی )
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(GO:0009790شد. به )  ،دار مرتبط با اجزای  همراه پنج عبارت معنی ای مولکولی بهدار مرتبط با عملکرده عبارت معنی 26علاوه
ترتیب شش، شش  ، بهXP-EHHشده توسط روش  ژن منتخب شناسایی 311(. هنگام بررسی 1سلولی نیز شناسایی شد )جدول 

(. از 2ل دار مرتبط با عملکردهای مولکولی، فرایندهای بیولوژیکی و اجزای سلولی شناسایی گردید )جدو اصطلاح معنی 15و 
 داری حاصل نشد. ژن مشترک، هیچ عبارت معنی 29شناسی  آنالیز هستی

 
 ZFstشده توسط روش  ییشناسا یاختصاص یها ژن مرتبط باژن شناسی  هستی پنج عبارت برتر آنالیز .1جدول 

 شده تصحیح pمقدار  توضیحات عبارت ژن آنتولوژی بندی دسته
MF GO:0003690 double-stranded DNA binding 007/0 

MF GO:0019825 oxygen binding 007/0 

MF GO:0005515 protein binding 007/0 

MF GO:1990837 sequence-specific double-stranded DNA binding 007/0 

MF GO:0043565 sequence-specific DNA binding 009/0 
BP GO:0048731 system development 0001/0 
BP GO:0048518 positive regulation of biological process 0001/0 
BP GO:0032502 developmental process 0001/0 
BP GO:0007275 multicellular organism development 0001/0 
BP GO:0048856 anatomical structure development 0001/0 
CC GO:0005737 cytoplasm 0001/0 
CC GO:0005833 hemoglobin complex 0001/0 
CC GO:0005654 nucleoplasm 0083/0 
CC GO:0005829 cytosol 0309/0 
CC GO:1902494 catalytic complex 0484/0 

 
 XP-EHHشده توسط روش  ییشناسا یاختصاص یها ژن مرتبط باژن شناسی  هستی پنج عبارت برتر آنالیز. 2جدول 

 شده تصحیح pمقدار  توضیحات ژن آنتولوژیعبارت  بندی دسته
MF GO:0004984 olfactory receptor activity 0008/0 
MF GO:0038023 signaling receptor activity 01/0 
MF GO:0004930 G protein-coupled receptor activity 01/0 
MF GO:0060089 molecular transducer activity 01/0 
MF GO:0004888 transmembrane signaling receptor activity 01/0 
BP GO:0051716 cellular response to stimulus 0052/0 
BP GO:0023052 Signaling 0084/0 
BP GO:0007154 cell communication 0084/0 
BP GO:0007165 signal transduction 0153/0 
BP GO:0098742 cell-cell adhesion via plasma-membrane adhesion molecules 0445/0 
CC GO:0034702 ion channel complex 0197/0 
CC GO:1990351 transporter complex 029/0 
CC GO:0016020 Membrane 029/0 
CC GO:0016460 myosin II complex 029/0 
CC GO:0098862 cluster of actin-based cell projections 029/0 
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 ی(، بارورPCCB) ریش یچرب تیفیبهبود کروی صفاتی نظیر  ها ژنمذکور نشان داد که اغلب این   ژن 29بررسی 
(SPATA5 ،RAB35  وDICER1 ،)یا چهیماه رشدونمو (NF1 ،AKAP6  وHDAC9( وزن بدن ،)FBXL3 ،GRID2  و

ADAMTS17یو کوهستان یابانیسخت ب یبه نواح ی(، سازگار (BMPR2  وNF1 و )ریصفات مرتبط با ش چنین هم 
(EXOC6B )ژن  .اثرگذار هستندPCCB  گلوکونئوژنز در کبد گاوها  فرایندمسئول تولید آنزیم بسیار مهمی است که در

آنزیمی میتوکندریایی به نام  PCCBخوک، مشخص شد که ژن  13ه نقش دارد. در یک بررسی روی کروموزوم شمار
دارکردن پروپیونیل کوآ و  کند که کربوکسیل ( را کد میPropionyl-CoA Carboxylaseپروپیونیل کوآ کربوکسیلاز )

بخشد. این آنزیم در کاتابولیسم اسیدهای  ، تسریع میATPوابسته به  فرایندرا طی یک  کوآ-لیمالون لیمتتبدیل آن به 
(. در Van Poucke et al., 1997)هایی با طول نامتعارف دارند، دخالت دارد  دار و اسیدهای چربی که زنجیره شاخهه آمین

های نژادی موجود بین گوسفندان بومی چین صورت پذیرفت، ژن  ی دخیل در تفاوتها ژنای که جهت شناسایی  مطالعه
PCCB های هموزیگوت ژنوم گوسفندان دم با رشته ( بزرگ آلتای و هان، همپوشانی نشان دادLiu et al., 2021 این ژن .)

در بهبود کیفیت چربی شیر گوسفندان تیپ  PCCBدر صفات مرتبط با رشد و گوشت لخم این نژادها اثرگذار بود. ژن 
، اسیدهای [T;T;T;A]گذارد؛ به این صورت که هاپلوتیپ  ای داشته و اثر مثبتی روی این صفت می شیری نیز نقش عمده

دهد. در بررسی کل ژنومی  لظت اسید چرب پالمیتیک آن را کاهش می( شیر را افزایش داده اما غPUFAچرب اشباع )
جنین در ارتباط بوده و  رشدونمو، با باروری و STAG1ژن  همراه بهقطعات هموزیگوت بزهای بومی چینی، این ژن 

 (.Li et al., 2022جانوری نقش مهمی بازی کرده است )ه شدن این گون در اهلی احتمالاً
ای سلولی و حفظ عملکرد و  های توسعهفرایندکند که در  را کد می ATPه کنند یم تجزیهنوعی آنز SPATA5ژن 

 Sujit etکند ) ای دارد. این ژن باعث تغییر شکل میتوکندریایی شده و آن را فشرده می انسجام میتوکندریایی نقش عمده

al., 2020انرژی اسپرم در حال حرکت  تأمینو برای  اسپرماتوژنز بوده فرایندشدن میتوکندری اقدامی لازم در  (. فشرده
های مرتبط با باروری فرایندهای اسپرماتوگونی و اسپرماتوسیت بیان بالایی داشته و در  باشد. این ژن در سلول ضروری می

. (Guo et al., 2020شود ) های اسپرماتوگونیا و تبدیل آن به اسپرم فعال، یک عامل بسیار مهم تلقی می شدن سلول و بالغ
با نازایی همبستگی بالایی دارد. در این نوع  SPATA5دارشدن بیش از حد ژن  دریافتند که متیل گران پژوهشاز طرفی، 

کاهش  شدت بههای اسپرماتوزوئید در مایع منی، باروری  بودن تعداد سلول کم دلیل بهشود،  نطفگی نامیده می نازایی که کم
معمولی  رشدونموبیوشیمیایی بوده و عامل مهمی در  فرایندیک  DNAرشدن دا (. متیلSujit et al., 2020یابد ) می

یی وزیکولی بین غشای جا جابهبوده و در  RABژنی ه از خانواد RAB35شود. ژن  های بدن در نظر گرفته می سلول
بری و اختلال در  نیز باعث کاهش درون RAB35رفتن عملکرد ژن  کند. از دست پلاسما و اندوزوم نقش اساسی ایفا می

زایی و گاسترولاسیون مهم باشد. با کنار هم قراردادن  های اسکلتفرایندبری شده و همین امر ممکن است برای  بیرون
باشد  جنین می رشدونمومهم بافت جنینی در اوایل دوران ه کنند این ژن تنظیم احتمالاًاین دو عامل، مشخص شد که 

(Remsburg et al., 2021 حضور ژن .)DICER1  در بدن برای تولیدmiRNAباشد. از طرفی میزان بیان  ها لازم می
miRNA رسد فعالیت ژن  می نظر بهها در نواحی تناسلی بالاست. پسDICER1 و میکروRNA های تولیدی آن، برای
 (. Hong et al., 2008د )سیستم تولیدمثلی، ضروری باش ویژه بههای بدن،  نرمال بسیاری از اندام رشدونمو
 Wei etدهد ) ، سازگاری گوسفندان تبتی به ارتفاعات بالا را افزایش میRasبا تنظیم منفی مسیر سیگنالی  NF1ژن 

al., 2016 با کاهش بیان این ژن، مسیر سیگنالی .)Ras ساز رشد نامعمولی  های خون فعال شده و به این ترتیب سلول
دهند  قرار می تأثیر  ای را تحت بافت ماهیچه رشدونموکاندیدهایی بود که  وسفند چاکا جزدر گو NF1خواهند داشت. ژن 

(Cheng et al., 2020در گوسفند فین .)  ،شیپNF1  یکی از پنج ژن کاندید اثرگذار روی صفت تعداد بره در هر زایش
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 MEF2شود، با تنظیم  شناخته میای نیز  ماهیچه AKAPکه با نام  AKAP6ژن  (.Xu et al., 2018گزارش شده است )
ای اسکلتی و قلبی بسیار بالا بوده  های ماهیچه شود. میزان بیان این ژن در سلول ای می باعث تسریع تمایز بافت ماهیچه

ه در زمینه (. طی مطالعGuðmundsdóttir, 2015شود ) ترشدن گوسفندان ایسلندی می و گزارش شده که باعث عضلانی
بندی شد که در رشد و تمایز بافت  یی دستهها ژنجزء  AKAP6گذار روی گوسفند نژاد زندی، تأثیری ها ژنشناسایی 

ارتباط  MEF2  تواند با پروتئین نیز می HDAC9(. ژن Mohammadi et al., 2020ای نقش پررنگی داشتند ) ماهیچه
حت کنترل خود داشته و در میزان بیان های اسکلتی را ت ماهیچهه بکاهد. این پروتئین، توسع  داشته و از فعالیت آن

شود تا  کاسته و در نتیجه باعث می MEF2فاکتور  کارایی، از HDAC9ای نقش اساسی دارد. ژن  ی ماهیچهها ژن
(. این ژن در بررسی نواحی Haberland et al., 2007این بافت دچار ضعف شود ) رشدونموای و  ی ماهیچهها ژنرونویسی 

(. ژن Cheng et al., 2020داد ) قرار می تأثیر ای را تحت بافت ماهیچهه کاندیدهایی بود که توسع وزژنومی گوسفند چاکا ج
FBXL3 دهد  قرار می تأثیر داری صفت وزن بدن بزها را تحت معنی طور بهی برتری گزارش شده است که ها ژن، از

(Zhang, 2021در بررسی نواحی ژنومی دارای جایگاه .)  ،دریافتند که ژن  گران وهشپژهای صفات کمیGRID2  نیز با
یک متالوپروتئاز را کد  ADAMTS17(. ژن Hu et al., 2021مرتبط با صفت وزن بدن همپوشانی دارد ) QTLنواحی 

 ،دهد قرار می تأثیرسلولی نقش داشته و در انسان رشد و صفت طول قد را تحت  کند که در تخریب ماتریکس بیرون می
گوسفندان را ه شود که صفت رشد و انداز ی کاندیدی در نظر گرفته میها ژن ورسد که این ژن جز می نظر بهبنابراین 

های مرتبط با فرایند( نیز با Lee et al., 2020گزارش شده است که این ژن در گاو ) چنین همدهد.  قرار می تأثیر تحت
 استخوان و ماهیچه در ارتباط است. رشدونمو
از کاندیدهای دیگری است که در این مطالعه شناسایی گردید. این ژن، یکی از عوامل مرتبط با بیماری  BMPR2ژن 

  در مطالعه چنین هم(. Serranito et al., 2021شود ) ( در نظر گرفته میAPHفشار خون ریوی وابسته به ارتفاع )
 تأثیر شد که صفات بدنی این گوسفندان را تحت ی منتخبی گزارشها ژن وگرفته روی گوسفندان تبتی، این ژن جز انجام

 (.Yang et al., 2016به محیط سخت بیابانی شده است )ها  آن قرار داده و باعث سازگاری
دهد.  قرار می تأثیر شناسی نوک پستان را تحت فاکتور عملکردی دیگری است که کارکرد و ریخت EXOC6Bژن 

دهی مجاری دخالت داشته باشد  ه همین دلیل ممکن است در شکلخوار دارد که ب محصول این ژن یک جزء برون
(Pausch et al., 2012چون این ژن جزئی از یک کمپلکس برون .) باشد، احتمال دارد که در اتصال  خوار پیچیده می

 ترشح انسولین نقش اساسی داشته باشد. چنین همیی و پلاسما یبه غشا نیانسول یها گرانول
 

 یشنهادهاگیری و پ . نتیجه5
 کننده کمکهای انتخاب در یافتن پایه ژنتیکی مرتبط با تنوعات موجود در فنوتیپ نژادهای مختلف،  شناسایی نشانه

. پس از رفتقرار گ یابیموردارز یبا گوسفند نژاد رومانف خارج یحاضر، ژنوم کامل گوسفندان بومه در مطالعباشد.  می
و  دیگرد یصفات مختلف گوسفندان بوم یانتخاب اثرگذار رو یها نشانه ییمحتمل، اقدام به شناسا یها تنوعاستخراج 

 یها ژننشان داد که بسیاری از  ها ژنشناسی  هستی جیقرار گرفت. نتا یموجود موردبررس یها در تفاوت لیدخ یها ژن
سخت  یبه نواح یگاروزن بدن، ساز ،یا چهیماه رشدونمو ،یبارور ر،یش یچرب تیفیمانند بهبود ک ییها نهیمنتخب در زم

سخت  طیمهم بقا در شرا اریذکرشده از عوامل بس یها یژگیدخالت دارند. و ریو صفات مرتبط با ش یو کوهستان یابانیب
. اند شده تیتثب یبوم یها تیمعدر ج یمتوال یها انتخاب یمربوطه ط یها ژن احتمالاًمحسوب شده و  رانیکشور ا یمیاقل

دهد. یافتن ارتباط  گری را در اختیار قرار می های انتخابی و آمیخته های انتخاب در نژادهای مختلف، گزینه شناسایی نشانه
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های هدفمند بین نژادهای  ها برای انتخاب و آمیزش یکی از کارآمدترین روشها  آن بین تنوعات فنوتیپی و دلایل ژنتیکی
 باشد. مختلف می
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 .گردد تشکر و قدردانی میاز دانشگاه محقق اردبیلی جهت حمایت از انجام پژوهش حاضر، 
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