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In order to identify genes related to reproductive performance under divergent 

selection in Iranian indigenous and high reproductive performance Romanov sheep 

breeds, the genomic data of 233 sheep were used. The genomeic data of Romanov 

sheep were obtained from the iSheep database and the genomic data of Iranian sheep 

was achieved from the database at https://disk.yandex.ru/d/3N2wEv0-9_NL0w. Data 

filtering and quality control, genetic differentiation index analysis (FST) and principal 

component analysis (PCA) were performed to determine genetic groups using PLINK 

1.9 software. Following the final filtering, the genomic information of 488,752 

common SNPs from autosomal chromosomes of 79 Romanov heads compared to 120 

heads of nine Iranian indigenous sheep breeds to screening signature of selection. The 

ubiased FST (θ) estimator and XPEHH statistic were used to explore the signs of 

selection. The genes related to selected genomic regions were extracted using the 

BIOMART online database corresponding to areas in the sheep genome assembly (Oar 

3.1). A total of 489 genes associated with the selected genomic regions (consisting of 

0.1% of the studied markers) were identified. Investigation of the genomic regions 

under selection showed that out of all the identified genes related to the difference 

between the two studied groups, 7 genes were involved in biological pathways related 

to steroid synthesis and ovarian steroidogenesis that may be associated with litter size. 

Identifying this pathway and other complementary studies about genes involved in 

reproduction could be effective in designing breeding programs to improve 

reproductive performance.  
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Extended Abstract 

Introduction 

Around 12,000 BP, sheep (Ovis aries) were among the first animals domesticated by humans during the 

Neolithic Revolution. Iran has a good genetic diversity by having more than 30 breeds of sheep. Heep 

production plays a significant role in providing animal protein. These breeds are bred for meat and to a limited 

extent milk with thick wool, but are hardy and resilient in harsh environments. By development of molecular 

genetics, identification of selection signatures which reflects natural or artificial selection has become possible, 

and numerous methods have been developed in this regards. Using selection signature methods, we aimed to 
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uncover adaptive selection signals, profile production types, and elucidate gene functions within selection 

patterns related to reproduction and litter size in sheep. 

 

Materials and Methods 

In order to identify genes related to reproductive performance with divergent selection between Iranian 

indigenous sheep breeds and high reproductive performance Romanov sheep breed, the genomic data of 233 

sheep were used. The genomic data of Romanov sheep were obtained from the iSheep database and the genome 

of Iranian sheep was retrieved from the database at https://disk.yandex.ru/d/3N2wEv0-9_NL0w. Data filtering 

and quality control, genetic differentiation index analysis (FST) and principal component analysis (PCA) were 

performed to determine genetic groups using PLINK 1.9 software. . Following the final filtering, the genomic 

information of 488,752 common SNPs from autosomal chromosomes of 79 Romanov heads compared to 120 

heads of nine Iranian indigenous sheep breeds to screening signature of selection. The unbiased FST (θ) 

estimator and XPEHH statistic were used to explore the signs of selection. The genes related to the selected 

genomic regions were extracted using the BIOMART online database corresponding to areas in the sheep 

genome assembly (Oar 3.1).  

 

Results and discussion 

A total of 489 genes associated with the selected genomic regions (consisting of 0.1% of studied markers) 

were identified. Investigation of the genomic regions under selection showed that out of all identified genes 

related to the difference between the two studied groups, 7 genes were involved in biological pathways related 

to steroid synthesis and ovarian steroidogenesis that may be associated with litter size. 

 

Conclusion 

 Identifying this pathway and other complementary studies about genes involved in reproduction could be 

effective in designing breeding programs to improve reproductive performance. 
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  ها:واژهکلید
 های¬جاروب انتخاب، آرایه

 ،زایی چندقلو ، ژنوميکی
 .نژاد رومانوف ،یگوسفندان بوم

و   رانیا یگوسفندان بوم ینژادها نيتحت انتخاب ب یدمثليمرتبط با عملکرد تول یهاژن ییبه منظور شناسا

مربوط به گوسفندان نژاد  یهارأس گوسفند استفاده شد. داده 233 یاز اطلاعات ژنوم ینژاد رومانوف روس

به آدرس  یاطلاعات گاهیپا از یرانیگوسفندان ا یو اطلاعات ژنوم iSheep یاطلاعات گاهیرومانوف از پا

https://disk.yandex.ru/d/3N2wEv0-9_NL0w، زيها، آنالداده یو غربالگر یفيشدند. کنترل ک هيته 

با استفاده از نرم  یکيژنت یهاگروه نييجهت تع (PCA) یاصل یهامولفه زيو آنال  (FST)یکيژنت زیشاخص تما

نشانگر  488752تعداد  یصورت گرفته، اطلاعات ژنوم یینها ی، صورت گرفت. متعاقب غربالگرPLINK1.9افزار 

SNP رأس مربوط  120ل تعداد رأس از نژاد رومانوف در مقاب 79تعداد  یبدن یهامشترک مربوط به کروموزوم

انتخاب، مورد استفاده قرار گرفت. از برآوردگر  یهانشانه یجستجو یبرا یرانیا یدام یهاتينژاد از جمع 9به 

 استخراج. گرفتند قرار استفاده مورد انتخاب های¬جهت کاوش نشانه XPEHH یو آماره FST (θ)نااریب 

با انطباق روی ژنوم  BIOMART نیآنلا یاطلاعات گاهیتحت انتخاب توسط پا یمرتبط با مناطق ژنوم هایژن

درصد کل  1/0 دلتحت انتخاب )معا یژن مرتبط با مناطق ژنوم 489انجام شد. تعداد   (Oar_v3.1)گوسفند 

ژن  489 انيتحت انتخاب نشان داد، از م یمناطق ژنوم یشدند. بررس ییمورد مطالعه( شناسا ینشانگرها

 یکیولوژيب یرهايدر مس ريژن درگ 7دو گروه مورد مطالعه، تعداد  نيموجود ب یهاشده مرتبط با تفاوت ییشناسا

عنوان موارد تحت انتخاب مرتبط با صفت تخمدان بودند که به دوژنزيو استروئ ديمرتبط با سنتز استروئ

اطلاعات مرتبط با صفت  ریا ساآن ب قيو تلف یکیولوژيب یرهايمس نیا ییشدند. شناسا ییشناسا ،ییچندقلوزا

 موثر باشد. ،یدمثليجهت بهبود عملکرد تول یاصلاح نژاد یهابرنامه یدر طراح تواندیم ییچندقلوزا

  ییمرتبط با چندقلوزا یژنوم یهاگاهیجا ییشناسا(. 1404) یو مخبر، مهد نيشهربابک، حس یشهربابک، محمد؛ مراد یمراد ز؛یپرو ،یزیعز: استناد

:DOI     .1-18(، 1) 65 ،رانیا نشریه علوم دامی. بالا یدمثليو گوسفند نژاد رومانوف با عملکرد تول  رانیا یگوسفندان بوم ینژادها نيانتخاب بتحت 
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 مقدمه
وری یا کارایی توليدمثل است ی متولد شده به ازای هر زایش، یک صفت کليدی در تعيين بهرهميانگين تعداد بره

(Gootwine, 2020ميش .) های با کارایی پایين عملکرد توليدمثلی، در اغلب موارد تنها یک بره در هر زایش خود به دنيا
یی با کارایی بالای عملکرد توليدمثلی )چندقلوزاها(، از قبيل فين شيپ نژادها(. در مقابل، Garel et al., 2005آورند )می

(Finnisheep( و رومانوف )Romanov زایش ،) متداول بوده و حتی گزارشاتی از تولدهای شش و حتی سه قلو و چهار قلو
 (. Gootwine, 2020هفت قلو نيز وجود دارد )

طوری که رود. بهشمار میی اصلاح نژاد گوسفند بهکارایی توليدمثل یک استراتژی و مسير نسبتاً جدید در تاریچهافزایش 
پذیری ( روی گوسفند در گذشته، بيشتر روی صفاتی از قبيل تطابقGWASتمرکز اکثر مطالعات بررسی پيوستگی کل ژنوم )

 ;Kijas et al., 2012از قبيل گوشت، شير و الياف بوده است ) ( و صفات توليدیLv et al., 2014به شرایط اقليمی )

Fariello et al., 2014.) 

که در آن های باز )های خشن در سيستمدر دامنه وسيعی از شرایط آب و هوایی از محيط با توجه به اینکه پرورش گوسفند
کاملًا  یهاستميتا س (بره هستند ديتول یبرامانند در دسترس بودن خوراک و آب و هوا عوامل محدود کننده  یطيمح طیشرا

است(، صورت مورد هدف امکان پذیر بوده و ها شيم یمثلديتول ليکامل از پتانس یبرداربهره یبرا تیریکه در آن مدبسته )
مواد های کاملا بسته با وجود فراهمی ها در سيستمبردای کامل از پتانسيل ژنتيکی و فيزیولوژیکی دامگيرد. امکان بهرهمی

های ی وسيع سيستمدليل همين دامنهپذیر است. بههای چندقلو، امکانامکان پرورش برهو  ،یدامپزشک یهامراقبت ،غذایی
منظور  نجا،ی)در اباروری بالا متفاوت است.  یديتول یهاستميس نيدر ببره در هر زایش  ینهيبهعداد ت فیتعرپرورش گوسفند، 

 رایز ست،ين های پرورشی بازسيستم تیریمد طیصفت مطلوب تحت شرا کی( یا بيشتر بره در هر زایش است 2تعداد  نيانگيم
ای مورد نياز دام چندقلوزا در دوران آبستنی و متعاقباً پرورش اغلب اوقات شرایط مناسب مدیریتی و پرورشی از قبيل تأمين غذ

های از ها و نيز برههای به دنيا آمده از این آبستنی در این سيستم ممکن نيست. این امر می تواند تبعات منفی روی جنينبره
 عملکرد باروری، بهبود اینکه(. نکته جالب توجه دیگر Menéndez Buxadera et al., 2004شير گرفته شده داشته باشد )

ولی این  دارد، یاقتصاد هيتوجهای پرورشی نيمه متمرکز تا باز سيستمتحت البته که  )چندقلوزایی( در نژادهای گوشتی گوسفند
های اضافی قرار دارد ی برهزیرا فروش شير در نقطه مقابل تغذیهکند،  یصدق نم یريش انگوسفند ديدر مورد تول شهيهمامر 

(Wolfová et al., 2009 ،با این وجود .)تعداد بره به ازای  ديتول شیافزا نيمه بسته و بسته )متمرکز( پرورشی یهاستميدر س(
باشد میسودمند  یاز نظر اقتصاد ،هادرآمد حاصل از فروش بره شیافزا فراهمی شرایط ممکن بوده و در ليدلبههر زایش( 

(Byrne et al., 2012 .)های های توليدی خودشان برنامههای اخير با لحاظ سيستمای مختلف طی دههبنابراین کشوره
گری هدفمند طراحی و اجرا های تلاقیانجام پروژهو  دیجد یورود نژادها ،یانتخاب درون نژاد شان را از طریق اعمالاصلاحی

 کنند. می
 

 پیشینه پژوهش

( که مدعی بود بخش قابل توجهی از تنوع ژنتيکی Kimura et al., 1985برخلاف تئوری خنثی ارائه شده توسط کيمورا )
وجود آمده آید، اگر جهش بهوجود میهای چندشکلی که از نظر انتخابی خنثی هستند، بهها در اثر رانش تصادفی آللدرون گونه

گی بالاتر هدف انتخاب شود تا افراد با شایستدر سطح ژنوم باعث افزایش شایستگی افراد در جامعه شود، انتخاب باعث می
های مثبت انجام شده روی (. انتخابSabeti et al., 2006مثبت قرار گرفته و سهم بالاتری در تشکيل نسل بعد داشته باشند )

ها (. این نشانهBiswas & Akey, 2006گردد )هایی در سطح ژنوم مییک آلل سودمند در طول ژنوم، باعث ایجاد نشانه
اختارهای هاپلوتایپی، افزایش عدم تعادل لينکاژی، کاهش جایگاه های دارای تنوع ژنتيکی بالا و انحراف از عبارتند از ایجاد س

 (. Qanbari et al., 2014توزیع فراوانی آللی )
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ها های مختلفی برای شناسایی این نشانههای بجا مانده از انتخاب مثبت روی ژنوم، ابزارها و روشمتناسب با انواع نشانه
های ژنوم انسان توسعه داده شده و سپس ها اولين بار در جهت واکاوی ناشناخته(. این روشLi et al., 2014ائه شده است )ار

های مصنوعی صورت (. البته با توجه به انتخابSabeti et al., 2006روی ژنوم سایر موجودات، مورد استفاده قرار گرفته است )
ی ( و نيز عوامل مؤثری از قبيل اندازهBiswas & Akey, 2006در کنار انتخاب طبيعی )های اهلی گرفته بر روی ژنوم دام

(، Rahimmadar et al., 2021ها در مقایسه با انسان )های اهلی و عدم تعادل لينکاژی بالاتر این گونهتر داممؤثر کوچک
  (.Biswas & Akey, 2006نوم هستند )های انتخاب در سطح ژتری برای شناسایی سيگنالها نمونه مناسباین گونه

های صورت گرفته در گذشته، های انتخاب در کشف زوایای پنهان ژنوم و مسيرهای انتخاببا توجه به اهميت نشانه
( و  et al. Hider; 2007&  2002, et al.Sabeti ,2013های انتخاب در انسان )مطالعات متعددی در جهت شناسایی نشانه

 Pérez et al., 2014; Mokhber et al., 2018; Strillacci et al., 2021; Biabaniاز قبيل، گاو و گاوميش )های اهلی دام

et al., 2022 & 2021; Salehi et al., 2023 ( گوسفند و بز ،)Kijas et al., 2012; Moradi et al., 2012; Manzari 

et al., 2016 ( اسب ،)Zandi et al., 2022( الاغ ،)Wang et al., 2022( شتر ،)Khalkhali-Evrigh et al., 2022 ،)
 Asadollahpour et al., 2022; Shi et(، طيور گوشتی و تخمگذار )Bovo et al., 2020; Diao et al., 2019خوک )

al., 2023 ( و حيوانات خانگی از قبيل سگ و گربه ،)Crepaldi et al., 2023 Barnett et al., 2020 است. ( انجام شده 
به منظور  یزند گوسفند نژادرأس  96(، از اطلاعات ژنومی 2018) .Mohammadi et alدر بررسی انجام شده توسط 

 یهاداده ليو تحل هیتجز ، استفاده شد.اندقرار گرفته یو مصنوع یعيطب یهاتحت انتخاب شناسایی مناطقی از ژنوم که
موثر بر  یهابا ژن ميرمستقيو غ ميژن که به طور مستق نیچند انتخاب پوشاننده یهانشانهنشان داد، که  یکيوانفورماتيب

(، رشد LAP3,STAC3(، رشد و اندازه بدن )MSRB3, HSPA4L, DNAJB4گرم و خشک ) یبه آب و هوا ونيآداپتاس
 ,CS, GLS2) یانرژ سميل( و متابوLY96, STAT6, IL23A) یمنی(، پاسخ اIBSP, MEPE, SPP1و ساختار بدن ) یاسکلت

ATP5B.مرتبط هستند ) Manzari et al. (2016نشانه )ی زل دار بلوچی و بدون دنبههای انتخاب رخ داده بين دو نژاد دنبه
 یهابا ژن یمناطق ژنگان نیاز ا ینشان داد که برخاین پژوهش  یستیعات زلااط ليتحل و هیتجز را مورد بررسی قرار دادند.

، KA6RPS3 ،HOXB9های اسکلتی، دم، ایمنی، متابوليسم و توليدمثل همپوشانی دارند و در این راستا ژن مؤثر بر صفات
ESPL1 ،AAAS و A3FNDC های مؤثر معرفی کردند. عنوان ژنرا به Zhao et al (2016 )انتخاب را در سه  یهانشانه

 هيناح 438در ، شناسایی کردند.  XP-EHH و  REHH هاینآزمواستفاده از و سونت با  یگوسفندان دورپر، موتان آلمان تيجع
 یعضلان تکامل و توسعه و یچرب سميمتابولژن شناسایی شدند که عمدتا با  42در این بررسی نمودند.  ییانتخاب شده شناسا

در گوسفند استفاده  یموثر بر بارور یمناطق ژنوم ییشناسا یبرا SNP یها( از تراشه2013) Demars et alمرتبط بودند. 
 یهاعنوان نمونهنرمال به یبا بارور یهاشينمونه گوسفند از دو نژاد متفاوت استفاده کردند و م 104مطالعه از  نینمودند. در ا
کروموزوم روی  یهيناح کی تيتند. در هر دو جمعفقرار گر یمورد بررس یهاعنوان نمونهبالا به یبا بارور یهاشيکنترل و م

X  به ژن  کیزدنوBMP15 با صفت مورد نظر بود. داریبا ارتباط معن یاز نشانگرها یاشد که شامل مجموعه افتی 
 Illumina Ovine SNP 600Kهای ژنوميکی با تراکم بالای گوسفند )ی حاضر استفاده از اطلاعات آرایههدف از مطالعه

BeadChipباشد. در این راستا از اطلاعات ژنومی وليدمثلی گوسفند میهای ژنومی موثر بر عملکرد ت( جهت شناسایی جایگاه
عنوان نژادهای با عملکرد توليدمثلی با بازدهی پایين، در های گوسفندان بومی ایران، بهدو گروه متمایز ژنتيکی شامل نژاد
لی بالای دنيا، استفاده شد. عنوان یکی از شاخص ترین نژادهای گوسفند با کارایی توليدمثمقایسه با نژاد رومانوف روسی، به

تواند بيانگر و عامل تفاوت در عملکرد توليدمثلی دو گروه مورد مطالعه برخی از موارد ژنومی شناسایی شده در مطالعه حاضر می
 باشد. 
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 روش شناسی پژوهش

 یژنوم یهاداده هیته

رأس گوسفند از نژاد رومانوف مربوط به کشور  79نژاد، شامل  12از گوسفند س أر 233 یمطالعه حاضر از اطلاعات ژنوم در
آورده شده است.  1نژاد مربوط به نژادهای بومی ایران استفاده شد، که اطلاعات مربوطه به تفکيک نژاد در جدول  11روسيه و 

Isheep (https://ngdc.cncb.ac.cn/isheep/download ) یاطلاعات گاهیمربوط به گوسفندان نژاد رومانوف از پا یهاداده
اطلاعات ژنومی نژادهای ایرانی از طریق منبع اطلاعاتی به آدرس . (Wang et al., 2021) شدند هيته
w0_NL9-0wEv2N3https://disk.yandex.ru/d/ های ژنومی از آرایه دست آمد. ژنوم حيوانات منابع مختلف با استفادههب

( توالی Illumina Ovine SNP 600 BeadChip (Illumina Inc., CA, USA)اختصاصی گوسفند با تراکم نشانگری بالا )
 (. Jiang et al., 2014بود ) Oar3.1ی مورد استفاده مطابق اطلاعات ژنوم رفرنس یابی شده بودند. آدرس دهی اطلاعات آرایه

های منحصر بفرد و موقعيت ها، ابتدا شناسهانتشار دو سری داده متفاوت از هم بودند، قبل از ادغام داده با توجه به اینکه منبع
 Nicolazzi)تعيين شدند.  SNPchiMp v.3ی مورد استفاده با استفاده از نرم افزار کروموزومی یکسان برای دو سری داده

et al., 2015)ها با اطلاعات ژنومی مشترک و با کمک دستور . سپس داده–merge  نرم افزارPLINK1.9  .باهم ادغام شدند 
مطالعه نیمورد استفاده در ا نژاد رومانوفو  یرانیگوسفند ا نژادهای اطلاعات مربوط به .1جدول   

 نژاد تعداد علامت معرف  نژاد تعداد علامت معرف

IRAN_KER 15 Kermani  IRAN_AFS 14 Afshari 

IRAN_LRB 15 Lori 

Bakhtiari 
 IRAN_BAL 12 Baluchi 

IRAN_SAN 14 Sanjabi  IRAN_CHS 15 Chios 

IRAN_SHA 15 Shal  IRAN_GHE 15 Ghezel 

IRAN_SKD 15 Zandi (Siah 

Kabod) 
 IRAN_GRS 9 Grey 

Shiraz 

ISH_ROM 79 Romanov  IRAN_KAR 15 karakul 

 

 هاداده ونیلتراسیف یت وفیکنترل ک

های با کيفيت پایين از ادامه های اوليه اعمال و دادههای ژنومی، کنترل کيفيت بر روی دادهجهت اطمينان از کيفيت داده
 ,.Purcell et alانجام شد ) PLINK-1.9افزار ها با استفاده از نرمداده ونيلتراسيو ف یفيکنترل کآناليزها کنار گذاشته شد. 

 ،درصد بود 5از  شياز دست رفته آنها ب پيکه ژنوت ییهاو نشانگر واناتيحهای کنترل کيفی از این قرار بود؛ (. آستانه2007
عدم  درصد و 1( کمتر از MAF) یآلل یحداقل فراوان برایطور مجرا هب ی مربوط به هر گروه ژنتيکیهاحذف شدند. سپس داده
( از ادامه محاسبات حذف شدند. Teo et al., 2007ان معياری از خطای تعيين ژنوتيپ )عنو( بهHWEتعادل هاردی واینبرگ )

تعداد آزمون  nتعيين شد. در این رابطه،  8- 10 ×04/9(، /nβ=αداری در این تحقيق با استفاده از تصحيح بنفرونی )سطح معنی
در نظر گرفته شده بود.  05/0که در این بررسی خطای آزمایش است  α( و =552847 n)  SNPجا برابر تعداداست که در این

 های مورد مطالعه انجام شد.واینبرگ روی کل داده -و تعادل هاردی MAFهای ژنوتيپی به های کيفی دادهکنترل
 

 (PCAواریانس ) یاصل یهامولفه تعیینو  تنوع ژنتیکی

با استفاده از نرم افزار  یکيژنت یهاگروه نييجهت تع( PCA) یاصل یهامولفه زي( و آنالSTF) یکيژنت زیشاخص تما زيآنال
PLINK1.9 (http://pngu.mgh.harvard.edu/purcell/plink ،) .صورت گرفت 

 

 

https://disk.yandex.ru/d/3N2wEv0-9_NL0w
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 ردیابی مناطق ژنومی تحت انتخاب و تحلیل موارد مرتبط با عملکرد تولیدمثلی

های انتخاب تنها دمثلی بالا و پایين، نشانهجهت بررسی الگوی ژنوميکی انتخاب مثبت در دو گروه ژنتيکی با عملکرد تولي

برای  STFهای برآورد شدند. ارزش XPEHH( و θ) STFی برآوردگر نااریب های بدنی و با استفاده از دو آمارهروی کروموزوم
 (. در این روش در مقایسه با روشWeir & Cockerham, 1984محاسبه گردید ) Rبه روش نااریب تتا و در محيط  SNPهر

گيری در فرمول لحاظ شده ها در فرمول آورده شده و در واقع خطای نمونهی نمونهارائه شده توسط رایت، اندازه  STFای پایه
ها به روش  SNPهای عددی های انتخاب، ارزش(. جهت شناسایی بهتر نشانهWeir & Cockerham, 1984است )

Creeping Window (CW تا حداکثر طول )ت باز با کيلو جف 100 SNPگيری شد )های مجاور از ميانگينQanbari et 

al., 2012 هاینشانه عنوانبه، بودند بالایی ارزش دارای مجاور نشانگرهای تمام آن در که ژنوم از % مناطقی 1/0( و تنها 
را در  یتيجمع زیتماین شترياز ژنوم که ب یبوده و فقط مناطق رانهيسختگ شده نييتع یآستانهشدند.  تعيين و شناسایی انتخاب

 5/2( تا Moradi et al., 2012درصد )  01/0  آستانه در مطالعات مختلف از نیشدند. ا انتخاب دهند،یدو نژاد نشان م نيب
با استفاده  XP-EHH هایانتخاب با استفاده از آماره یهانشانه یجستجو( متغيير بوده است. Qanbari et al., 2012درصد )

های مربوط به بدین منظور بعد از اعمال فيلتراسيون، داده. (Gautier and Vitalis, 2012) انجام گرفت ReHHفزار انرماز 
 Beagle 5.4 (Browning افزارتوسط نرم اطور مجزو به شدهلیتبد Beagle یبه فرمت ورود های ژنتيکیهر کدام از گروه

et al., 2021هاینشانگر ی(، برا SNP و به حالت  وتيمپیگمشده اPhase هرکدام از  یشدند. گراف منهتن پلات برا لیتبد
 (.Turner, 2014رسم گردید ) Rدر محيط  QQman زاریافها با استفاده از بسته نرمروش

 تحت انتخاب  یمرتبط مناطق ژنوم یهاژنشناسایی و تحلیل 

های انتخابی بر روی  SNPدر این مرحله اطلاعات مربوط به نواحی ژنومی تحت انتخاب )شامل کروموزوم و موقعيت 
ها هایی که احتمالاً با نواحی انتخابی مرتبط هستند، تعيين شدند. موقعيت کرموزومی این جایگاهکروموزوم(، جهت شناسایی ژن

 Ensemble Biomart Tool(  در Sheep (texel) genes (Oar_v3.1)د )های ليست شده برای ژنوم گوسفنبا موقعيت ژن
(https://www.ensembl.org/biomart/martview/شناسایی شدند. سسپس ژن ) های شناسایی شده جهت تعيين

-STRING (https://stringو  DAVIDهای آنلاین های احتمالی ژنی در سامانهمسيرهای بيولوژیکی و وجود شبکه

db.org/.مورد واکاوی بيشتر قرار گرفتند ) 

 

 یافته های پژوهش

 هاداده ونیلتراسیف یت وفیکنترل ک

مربوط به  SNPنشانگر  577377ی اوليه وجود داشت )شامل ی که در یک فایل ادغام شدههای اوليهاز کل داده
درصد، حذف  5بخاطر ژنوتيپ از دست رفته بيش از  SNPنشانگر  24530های بدنی با جایگاه شناخته شده(، تعداد کروموزم

دست آمده در این بخش شامل های بهدرصد حذف نشد. داده 5دليل ژنوتيپ از دست رفته بيش از شدند. هيچ حيوانی به
عيتی حيوان بودند که برای آناليزهای تمایز جم 233از  999416/0با نرخ ژنوتایپينگ  SNPنشانگر  552847اطلاعات مربوط به 

های ژنتيکی متمایز از هم تفکيک ، گروهPCA( مورد استفاده قرار گرفتند. مطابق نتایج آناليز PCAهای اصلی )و آناليز مولفه
 های ژنتيکی اعمال شد.طور مجرا روی هر کدام از گروهو در ادامه مراحل کنترل کيفی به
درصد حذف و در  1بخاطر حداقل فراوانی آللی زیر  SNPنشانگر  24013حيوان، تعداد  154برای نژادهای ایرانی شامل 

حيوان، تعداد  79باقی ماند. برای جمعيت نژاد رومانوف شامل  999536/0 با نرخ ژنوتایپينگ SNPنشانگر  528834نهایت 
پينگ با نرخ ژنوتای  SNPنشانگر  494425درصد حذف و در نهایت  1بخاطر حداقل فراوانی آللی زیر  SNPنشانگر  58422

واریانت برای جمعيت  11دليل خارج بودن از تعادل هاردی واینبرگ )شامل نشانگر، به 77باقی ماند. همچنين تعداد  999183/0
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 حيوان( 233)شامل  مشترک یداده یسر نیاهای ایرانی(، از ادامه آناليزها کنار گذاشته شدند. مورد برای جمعيت 66رومانوف و 
 زیتما یزهايبا استفاده از اطلاعات آنالد. سپس استفاده ش STF زیشاخص تما زيو آنال هاتيجمع نيب یکينتژ زیتما یزهايآنال یبرا

غربالگری نهایی صورت متعاقب اطلاعات ژنومی مربوط به نژادهای کيوسی و کرمانی از ادامه آناليزها حذف شدند.  ،یتيجمع
 رومانوفرأس از نژاد  79تعداد های بدنی مشترک مربوط به کروموزوم SNPنشانگر  488752تعداد  یاطلاعات ژنومگرفته، 

روش  با انتخاب یهانشانه یجستجو ی( برا1)جدول  رانیا یدام یهاتينژاد از جمع 9رأس مربوط به  120در مقابل تعداد 
FST  مورد استفاده قرار گرفت. برای آناليزXP-EHH کدام بعد از تبدیل به فرمت های ژنتيکی دوباره تفکيک شده و هر گروه
VCF  افزار توسط نرمBeagle5.4 ی ایمپيوت شده و نهایت برای شناسایی تمایز جمعيتی توسط آمارهXPEHH  مورد استفاده

 قرار گرفتند. 

 (PCAواریانس ) یاصل یهامولفه تعیینو  تنوع ژنتیکی

های دوم تا ششم ی اول با مولفهاس اطلاعات مولفه( بر اسPCAهای اصلی )های مربوط به نتایج تجزیه به مولفهگراف
مولفه اول در  20در حالت کلی آورده شده است.  1های اول و دوم در شکل های مربوط به اطلاعات مولفهرسم شد و گراف

ژنتيکی  واریانسکنند. از این ميان های مورد مطالعه را توجيه میدرصد واریانس ژنتيکی بين نمونه 8/16ی حاضر مطالعه
 کند. درصد از کل واریانس ژنتيکی را توجيه می 8/0و  1، 2/1، 4/1، 2، 3/4اول تا ششم به ترتيب های مولفه

 
 نژادهای گوسفندان ایرانی مورد مطالعه و نژاد رومانوف روسيه. مربوط به های واریانس مولفهگراف . 1شکل 
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های اهلی دام، استفاده از اطلاعات ویژه بردارهای یک و دو گونهدر اغلب مطالعات صورت گرفته روی جوامع انسانی و 
 Yang et al., 2014; Kijas etشان بر اساس نژاد و منطقه جغرافيایی متداول است )بندیهای اصلی، برای دستهآناليز مولفه

al., 2012; Mokhber et al., 2019.) ن دهنده ساختارهای جمعيتی با وجود اینکه پایين بودن ميزان واریانس توجيهی نشا
اند. بخشی از دهد کاملاً از هم تفکيک شده( نشان می1طور که گراف )شکل ها همانکمتر تمایز یافته است ولی این جمعيت

ی گوسفندان ایران )به دليل وجود تعداد بالای نژاد در گيری در ميان نمونهخاطر تنوع بالای نمونهتواند بهواریانس پایين می
درصد از واریانس  16ی اول حدود مولفه 20روی گوسفندان دنيا، Kijas et al. (2012 )ی های دامی( است. در مطالعهعيتجم

درصد بود. ميزان واریانس  98/2ی مذکور تنها ی اول در این مطالعههای مورد مطالعه را توجيه کردند. مولفهژنتيکی بين نمونه
در هر حال درصد بود.  7/3و  1/6های اول و دوم به ترتيب برابر ( برای مولفه2009) et al.  Barendseایتوجيهی در مطالعه

داری مورد طور معنیتوان اميدوار به یافتن نقاطی از ژنوم باشيم که بهی میهای مورد مطالعهبا توجه به وجود تمایز بالای گروه
تفکيک کامل نژاد با عملکرد توليدمثلی بالا با نژادهای دیگر با عملکرد  رسد با توجه بهنظر میاند، و بهانتخاب قرار گرفته

 های مرتبط با چندقلوزایی نيز در این مقایسه قابل استخراج باشد. توليدمثلی پایين، برخی از ژن
رد توليدمثلی دست آمده گروه با عملکرد توليدمثلی بالا )رومانوف( به طور کامل از گروه ژنتيکی با عملکمطابق نتایج به

تواند مربوط به جدایش پایين )نژادهای ایرانی( مجزا هستند. تمایز کامل بين دو گروه با عملکرد توليدمثلی پایين و بالا، می
طوری که دو نژاد کرمانی ای این دو گروه باشد. مولفه دوم توجيه تمایز بين برخی از نژادهای ایرانی از همدیگر است. بهمنطقه

ی دوم از گروه ژنتيکی اصلی مربوط به سایر گهداری شده در مرکز پرورشی کيوسی در استان کرمان( با مولفهو کيوسی )ن
های های بيشتر ساختار جمعيتی و ارتباط ژنتيکی بين دام( با واکاویPCAنژادهای ایرانی شده است. نتایج این بخش )آناليز 

(. 2و جدول  2مستخرج از اطلاعات تعيين فواصل ژنتيکی، تایيد شد )شکل و رسم درخت فيلوژنی  STFمورد مطالعه، با آناليز 
ی ژنتيکی را با سایر نژادهای مورد مطالعه مشخص است نژاد رومانوف بيشترین فاصله 2و نيز جدول  2طور که در گراف همان

( و دورترین مربوط به نژاد کرمانی SDK) ترین نژاد از لحاظ ژنتيکی به رومانوف مربوط به نژاد سياه کبود شيرازرا دارد. نزدیک
 است.

 
 تمایز ژنتیکی مربوط به نژادهای گوسفندان ایرانی مورد مطالعه و نژاد رومانوف روسیه.گراف . 2شکل 
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( را با نژادهای 042/0طور ميانگين کمترین فاصله ژنتيکی )شویم که نژاد سياه کبود شيراز بهبا بررسی های بيشتر متوجه می
تواند به دليل ( است. این ميزان می119/0ی مورد مطالعه دارد. این در حالی است که این تفاوت برای نژاد کرمانی بالاتر )ایران

 گيری شده مربوط به جمعيت کرمانی باشد. های دامی نمونهی مربوط به جمعيتپرورش در شرایط ایزوله
 و کوکرهام ریو زیمورد مطالعه با استفاده از آماره شاخص تما هایتيجمع یکيژنت زیاطلاعات تما .2جدول 

 نژاد 
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IRAN_AFS NA 0.096 0.117 0.079 0.071 0.091 0.136 0.055 0.054 0.076 0.049 0.153 
IRAN_BAL NA NA 0.118 0.084 0.069 0.085 0.126 0.057 0.056 0.077 0.048 0.147 
IRAN_CHS NA NA NA 0.094 0.096 0.113 0.158 0.083 0.081 0.102 0.075 0.152 
IRAN_GHE NA NA NA NA 0.060 0.080 0.124 0.045 0.042 0.064 0.038 0.140 
IRAN_GRS NA NA NA NA NA 0.065 0.111 0.028 0.031 0.052 0.025 0.132 
IRAN_KAR NA NA NA NA NA NA 0.127 0.054 0.052 0.074 0.046 0.143 
IRAN_KER NA NA NA NA NA NA NA 0.097 0.100 0.117 0.091 0.181 
IRAN_LRB NA NA NA NA NA NA NA NA 0.018 0.038 0.013 0.123 
IRAN_SAN NA NA NA NA NA NA NA NA NA 0.038 0.011 0.120 
IRAN_SHA NA NA NA NA NA NA NA NA NA NA 0.026 0.136 
IRAN_SKD NA NA NA NA NA NA NA NA NA NA NA 0.114 
ISHP_ROM NA NA NA NA NA NA NA NA NA NA NA NA 

 
 نيانگي( و در حد م086/0) ینيتخم FST نيانگيبود که بالاتر از م 104/0برابر  رانیا یبا نژادها یوسينژاد ک زیتما نيانگيم

 یرانیا ینژاد رومانوف با نژادها یبرا یکيژنت زیتما نيانگياشاره کرد که م یستیبا ني( بود. همچن102/0) ینيتخم FST یوزن
مربوط به نژاد رومانوف و  زیمورد مطالعه است. تما یهادام نيب یکيژنت زیتما نیشتريب انگريب هبود. ک 14/0مورد مطالعه برابر 

بر  یدیيتا یمورد مطالعه به نوع یرانیا ینژادها رینسبت به سا یوسيو ک یکرمان یمربوط به نژادها شتريب یکيفواصل ژنت زين
( Deniskova et al., 2022) جیبا نتا یرانیا ینژادها یکيژنت اصلتنوع و فو یبررس جیاست. نتا یاصل یهامولفه زيآنال جینتا

 .مطابقت دارد

 ردیابی مناطق ژنومی تحت انتخاب و تحلیل موارد مرتبط با عملکرد تولیدمثلی

آورده شده است. همانطور که در تصویر مشخص است مطابق آستانه  4و  3نتایج مربوط به نقاط تحت انتخاب در اشکال 
های عنوان نشانهی ژنومی بهمنطقه 39 تعداد XPEHHمنطقه ژنومی و برای روش  37تعداد  STFتعيين شده برای آمارهای 

های انتخاب هستند. بخصوص اینکه کارایی های متداول برای شناسایی نشانهانتخاب شناسایی شدند. هر دو روش جزو روش
 (. Simianer and Qanbari, 2014های بالا قابل قبول است )های انتخاب در تراکمهر دو روش در شناسایی نشانه

 با تولیدمثل مرتبط ی شناسایی شده یهاژنلیل شناسایی و تح

که بيشترین ارزش عددی  SNPهای انتخابی ژنوم، مناطق ارتولوگوس با نشانگر های مرتبط با بخشجهت شناسایی ژن
  Biomart وسيلهبه SNPکيلو جفت باز ناحيه اطراف این نشانگرهای  250تتا را در هر پيک انتخابی دارد. بعلاوه 

(www.ensembl.org/biomart/martview مورد بررسی قرار گرفت. از کل مناطق ژنومی مورد بررسی از دو روش مورد ،)
 ژن مرتبط با مناطق ژنومی تحت انتخاب شناسایی شد.  489استفاده جهت شناسایی نشانه های انتخاب تعداد 

های های شناسایی شده در این مطالعه، با توجه به محوریت موارد مرتبط با توليدمثل است، تمرکز عمده روی ژنژناز 
های شناسایی شده در مطالعه حاضر، در چندین مسير بيولوژیکی مهم که بين مرتبط با توليدمثل است. همچنين برخی از ژن

زای کت دارند. این مسيرهای بيولوژیکی در ایمنيت در مقابل عوامل بيماریاند، مشاردو گروه مورد مقایسه هدف انتخاب بوده
N (binding serum -Lipid انتهای د،يپيل متصل به سرم نيکوپروتئيگل(، value-P  =8/5×10-16باکتریایی )

http://www.ensembl.org/biomart/martview/
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terminal-glycoprotein, N( )17-10×0/5=  value-P  8.27 ( وEnrichment Score: ، type lectin-C (-10
6×1/7= value-P  4.44( وEnrichment Score:  ،hemoglobin complex (4-10×9/8=  value-P  و نيز تعداد زیادی )

های بویایی در تحقيقات های مربوط به بویایی مشترک هستد( مشارکت دارند. گيرندههای غشایی )که عمدتاً با ژناز گيرنده
(. بررسی Mokhber et al., 2015سازی شناسایی و گزارش شده است )اهلیهای تحت انتخاب در فرایند پيشين جزو ژن

های بيشتر قرار نخواهد گرفت. از تر این مسيرهای بيولوژیکی هدف اصلی تحقيق حاضر نبود و در اینجا مورد واکاویعميق
ین ژن مرتبط با رنگ پوشش بود. ا MC1Rعنوان نشانه انتخاب شناسایی شد، ژن های شاخص دیگری که در این بررسی بهژن

های تحت انتخاب در بين نژادهای گوسفند معرفی عنوان یکی از جایگاهسياه در گوسفند نقش دارد و در بررسی های متعدد به
 (. Mohammadi et al., 2022شده است )

 

 
ی بين دو کيلوجفت بازی مقایسه 100ی )پایين( با طول پنجره  STF یگيری شده)بالا( و ميانگين STFهای عددی گراف منهتن پلات مربوط به ارزش .3شکل 

 گروه ژنتيکی )نژادهای ایرانی در مقابل نژاد رومانوف روسيه( 

 

 
 بين دو گروه ژنتيکی )نژادهای ایرانی در مقابل نژاد رومانوف روسيه(  XPEHHی گراف منهتن پلات مربوط به آماره. 4شکل 
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 اند. ی حاضر با علامت قرمز رنگ مشخص شدههای مستخرج از مطالعه. ژنتخمدان دوژنزياستروئمسير بيولوژیکی  .5شکل 

 
 Steroid hormoneتوان به ميسرهای سنتز استروئيد )های شناسایی شده مرتبط با عملکرد توليدمثلی میاز ژن

biosynthesis ژن با  7( با مشارکتP-Value  دوژنزياستروئ، اشاره کرد. مسير دوم در این راستا مربوط به 0032/0برابر 
 (.5شود )شکل ، می 043/0برابر  P-Valueژن با  4( با مشارکت Ovarian steroidogenesis) تخمدان
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  تخمدان دوژنزیاستروئمسیر بیولوژیکی 

، 7مگاجفت بازی کروموزوم  15/56 – 12/56( در موقعيت cytochrome P450, family 19) CYP19های ژن
LOC101106610 (dihydrodiol dehydrogenase 3-like یا )W5PJ49_SHEEP - Aldo_ket_red domain-

containing protein ،LOC101107119 (dihydrodiol dehydrogenase 3-like یا )W5PKI7_SHEEP - 

Aldo_ket_red domain-containing protein  وLOC101107541 (dihydrodiol dehydrogenase 3-like چهار )
، DHRS11ژن دیگر ) 3ی حاضر در مناطق ژنومی تحت انتخاب قرار دارند.  این چهار بعلاوه ژنی هستند که در مطالعه

CYP2E1  وLOC101107541 در مسير بيولوژیکی ،)Steroid hormone biosynthesis رسد جزو مناطق نظر میبه
عنوان یکی از خاص ترین نژاد با عملکرد توليدمثلی بالا ( باشد. های گوسفند ایران و رومانوف )بهجمعيتژنومی متمایز بين 

اثر مثل برولا قرار ندارد و های بزرگهمانطور که در مطالعات پيشين اشاره شده چندقلوزایی در رومانوف تحت تاثير ژن
 های عملکردی باشد. نوف احتمالا تحت تاثير مجموعه ای از ژندانشمندان اتفاق نظر دارند که عملکرد توليدمثلی روما

کلسترول سازشان یعنی پيشرا از  یدياستروئ یهاهورمون که هستند اصلی یهاو آدرنال اندام یدر پستانداران، غدد جنس
 ديکوئيگلوکوکورت هموستاز حفظعنوان مثال های فيزیولوژیکی متعددی دارند. بهنقش یدياستروئ یهاکنند. هورمونیم ديتول

 هستند یضرور تيالکترول/عیو تعادل ما یمنیا، استرس پاسخ به گلوکز، سميمتابول یبرا دهايکوئينرالوکورتيم آدرنال و
(Yazawa et al., 2019 .) و  ديتخمدان تول یاصل فیوظا مثل پستانداران ماده است.يدتول ستميعضو مهم در س کیتخمدان

و توليدمثل  یجنس زیتما یبرا و استروژن گنادال ندروژن(. آLi et al., 2021) است ديتخمک و ترشح استروئ یدوره ا یآزادساز
 P450 توکروميس دياستروئ شده توسط زيکاتال یواکنش ها یسر کی قیاز طر یدياستروئ یهاهورمون نیا. مهم هستند

(CYP) ،شوندیم ديتول دروژنازهايده دياستروئ یدروکسيو ه لازهایدروکسيه (Yazawa et al., 2019 .)یهاهورمون 
 (. Li et al., 2021) دارند کوليفول یتوسعهدر  یآنها نقش اساس یهارندهيو گ یدياستروئ

با  17جفت بازی روی کروموزم  76/18، در موقعيت XPEHHو  FSTهای ی شناسایی شده با استفاده از آمارهناحيه
( در همين موقعيت مکانی )با کد نشانگری Esmaeili-Fard (2022و  Gholizadehی نشانگر شناسایی شده مطالعه

OAR3_OAR17_18770871 یکسان است. همچنين ژن )SLC7A11  شناسایی شده نيز مربوط به همين موقعيت مکانی
 مگاجفت بازی( است.  19روی ژنوم )

وسفند گزارش شده است. نکته قابل توجه شناسایی شدن های با اثر بالا برای صفت تعداد بره در هر زایش در گبرخی از ژن
در نژاد  GDF9، ژن Herdwickخاص و متفاوت در نژادهای مختلف است. از این ميان ميتواند به تاثير ژن پرولاکتين در نژاد 

Cambridge  وBelclareهای ،  ژنBMPRIB  وBMP15  در نژادHan  وLacaune ( اشاره کردHanrahan et al., 

2004; Chu et al., 2007; Bowles et al., 2014 های ( و شاید یکی از شاخص ترین مطالعات در ارتباط با تعيين مکانيسم
های عمده اثر موثر بر عملکرد چندقلوزایی های و ژن(. در این مطالعه مکانيسم Xu et al 2018درگير با چندقلوزایی توسط ) 

، ژن Huدر نژاد  CTNNB1و  GRIA2 ،SAMD1های چين، ژن Wadiژاد در ن MMP2و  BMPR1B ،FBN1های ژن
NCOA1  در نژادIcelandicهای ، ژنINHBB ،NF1 ،PTGS2  وPLCB3  در نژادFinnsheep ژن ،ESR2  در نژاد

Romanovهای ، و نيز ژنESR1 ،GHR ،MMP15 ،FLI1  وSPP1  در نژادTexel ( شناسایی و گزارش شدند ،Xu et 

al., 2018 .)مختلف  یکیولوژيب یرهاينشان داد که مس کيوانفورماتيب یها ليو تحل هیژن ها و تجز شتريب یسینو هيحاش
، جفت و Huو  Wadi نژاد ( درLHو  FSH) هایترشح هورمون ی متولد شده در یک زایش دخيل باشد:تعداد برهتواند در یم

قبل از  کوليو بلوغ فول یگذار، تخمک Finnsheepدر  LH نگيگناليو س کولوژنزيفول، Icelandicنژاد در  نيجن مرگ و مير
این موارد ميتواند بينش و رویکرد جدیدی را . Texcelدر  کوليفولرشد استروژن و افزایش و  Romanovدر  یتخمک گذار

زه قرار بدهد و ی شناخت معماری ژنتيکی صفت باروری در گوسفند و پستاندارن دیگر را پيش روی محققان این حودر زمينه
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های اصلاح نژادی مرتبط با افزایش عملکرد در نهایت کمک ميکند تا مسير درستی را در راستای طراحی و اجرای پروژه
 (. Xu et al., 2018توليدمثلی، انتخاب کنيم )

های مرتبط با صفات توليد مثلی در درون و یا ( یکسری جایگاه2021) et al.  Edmaeili-Fardیهمچنين در مطالعه
های شناسایی شده شناسایی شدند. ژن EPG5و  RDX ،FDX1 ،ARHGAP20 ،ZX2H12C ،THBS1های نزدیکی ژن

 ونیجفت، انتقال  ليپروژسترون توسط جفت، تشک ديدر جفت، تول یاتوفاژدر مسيرهای عملکردی مرتبط با آبستی از قبيل 
ها مطابقت های معرفی شده در مطالعه حاضر با این ژنمشارکت داشتند. هر چند هيچکدام از ژن مادر یمنیو پاسخ ا ميکلس

های مرتبط با انتقال یون که در های شناسایی شده مرتبط با ایمنيت مادری و موارد از ژنای از ژننداشند، ولی بخش عمده
عنوان عوامل دخيل در عملکرد توليدمثلی عنوان شده است، در مطالعه حاضر ( به2021)   .Edmaeili-Fard et alی مطالعه

 های شناسایی شده بودند. جزو ژن

 دوقلوزاییصفت  نهيدر زم نيشيپ تحقيقاتبا ی حاضر در مطالعهشده  ییشناسا یهاژن نيب یمشابهت اندکدر هر صورت 
در این مسير در بين نژآدها متفاوت  ريدرگ یهاو ژنبيولوژیکی  هایريبه مستواند مربوط یم اساس لیاز دلا یکیوجود دارد. 

 نيشيدر مطالعات پ یحتبوده و بخصوص اینکه این مسير در رومانوف حتی در مقایسه با نژادهای چندقلوزای دنيا، متفاوت است. 
 Xu et) وجود دارد ايدن یچندقلوزا ینژادها ریرومانوف با سا ییمرتبط با چندقلوزا یهاژن بين یکمتر یارتباط و همپوشان زين

al., 2018 .)یعمده یهابه تفاوتی حاضر با تحقيقات پيشين دخيل باشد، در تطبيق نتایج مطالعه دیکه شا گرید یمورد اساس 
 مربوط است.   غير از توليدمثل، گرید

 

 نتیجه گیری

های گوسفندان ایران با نژاد ی جمعيتی حاضر در کنار موارد و مسيرهای بيولوژیکی شناسایی شده از مقایسهدر مطالعه
های عنوان نشانههای شناسایی شده بهرود. همردیف با تفاوتترین نژادهای چندقلوزای دنيا به شمار میرومانوف که جزو شاخص

 تخمدان دوژنزياستروئز قبيل ایمنيت و بویایی، مسيرهای بيولوژیکی مرتبط با سنتز استروئيد و انتخاب واگرا بين دو گروه مطالعه ا
ی عنوان موارد تحت انتخاب مرتبط با صفت چندقلوزایی شناسایی شد. شناسایی این مسير و مطالعات تکميلی دیگر در زمينهبه

 های بهبود عملکرد توليدمثلی موثر باشد. وژههای درگير در توليدمثل ميتواند در طراحی بهتر پرشناسایی ژن
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