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The selection of novel mutations beneficial only in some subpopulations leads to the 

retention of signatures across the genome. This study aimed to identify genomic 

regions, candidate genes, and biological pathways associated with fat deposition in 

some Asian and African sheep breeds based on selection signatures method and gene 

set enrichment analysis. A total of 49,034 SNP markers data obtained from 404 animal 

samples, including 13 fat-tailed and 7 thin-tailed sheep breeds with relatively similar 

tail and fat-tail dimensions distributed across different regions of Asia and Africa, were 

used. Principal component analysis (PCA) was utilized for assessing the clustering of 

animals into their true population, and FST (Theta) statistics was employed for 

detecting of positive selection signatures. Subsequently, genes reported in the selected 

regions were identified, and gene set enrichment analysis was performed to identify 

biological pathways (and candidate genes) associated with fat deposition. PCA 

analysis showed that all animals clustered into their respective breed groups, and thin 

and fat tailed sheep breeds could be separated based on different components. In this 

study, 19 genomic regions were identified to be under selection between thin and fat 

tailed sheep breeds. Investigation of reported genes in these regions led to the 

identification of several biological pathways (and candidate genes) directly or 

indirectly associated with tail morphology (NDUFB, ANO4, ASXL2, ABHD2, and 

NID2), fat-tail size (ACADL), skeletal or body size (PDGFD, ACAN, HOXC, HOXB, 

BMP2, and BMP4), immune response (ATG5, IL4, IL5, and IL13), and melanocyte 

regulation (KITLG). Overall, the findings of this study could play an important role for 

identifying the genomic regions associated with distinctive phenotypic traits of these 

breeds, especially fat deposition traits in tails, immunity, and adaptability, which could 

be of great economic importance in the future considering the observable climatic 

changes in recent years in various countries.  
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Extended Abstract 

Introduction and Objective 
 Both natural and artificial selection are among the main driving forces shaping genetic variation across the 

genome of livestock species. Selection typically leaves signatures in the genome, which are often characterized 

by high genetic differentiation across breeds and/or a strong reduction in genetic diversity in regions associated 

with traits under intense selection pressure. Such selections are likely to have imposed distinctive selection 

signatures on the sheep genome. Therefore, detecting selection signatures across the genome may help 

elucidate mechanisms of selection and pinpoint candidate genes of interest for further investigation. This study 
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aimed to identify genomic regions, candidate genes, and biological pathways associated with fat deposition in 

some Asian and African sheep breeds based on selection signatures method and gene set enrichment analysis.  
 

Materials and Methods  
A total of 49,034 SNP markers data obtained from 404 animal samples, including 13 fat-tailed and 7 thin-

tailed sheep breeds with relatively similar tail and fat-tail dimensions distributed across different regions of 

Asia and Africa, were used. Quality control of genotypes was performed based on the minor allele frequency 

(MAF ≤ 0.02), missing genotype (MIND > 10%), and genotyping rate (GENO > 0.05), using PLINK software. 

Principal component analysis (PCA) was utilized for assessing the clustering of animals into their true 

population, and FST (Theta) statistics was employed for detecting positive selection signatures. Subsequently, 

genes reported in the selected regions were identified with the Genome Data Viewer database, and gene set 

enrichment analysis was performed to identify biological pathways (and candidate genes) associated with fat 

deposition. 
 

Results 

      After quality control, 44913 markers and 400 animals (281 fat-tailed and 119 thin-tailed sheep breeds) were 

remained for the further analysis. PCA analysis showed that all animals clustered into their respective breed 

groups, and thin and fat tailed sheep breeds could be separated based on different components. In this study, 

19 genomic regions were identified to be under selection between thin and fat tailed sheep breeds. Genes 

associated with selected markers were subsequently identified. Investigation of reported genes in these regions 

led to the identification of several biological pathways (and candidate genes) directly or indirectly associated 

with tail morphology (NDUFB, ANO4, ASXL2, ABHD2, and NID2), fat-tail size (ACADL), skeletal or body 

size (PDGFD, ACAN, HOXC, HOXB, BMP2, and BMP4), immune response (ATG5, IL4, IL5, and IL13), and 

melanocyte regulation (KITLG). 
  

Conclusion 
      The results of the present study and identified genomic regions suggest that the selection during the 

evolution and adaptation to the different environments and geographical conditions led to population 

differentiation in Asian and African breeds. Overall, the findings of this study could play an important role for 

identifying the genomic regions associated with distinctive phenotypic traits of these breeds, especially fat 

deposition traits in tails, immunity, and adaptability, which could be of great economic importance in the future 

considering the observable climatic changes in recent years in various countries.  
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  ها:واژهکلید
 زیشاخص تما د،یکاند های¬ژن
 ،ییایگوسفندان آس ،یتیجمع

 های¬نشانه ،ییقایگوسفندان آفر
 .انتخاب

ستند باعث باقی ها سودمند ههای جدیدی که فقط در برخی از زیرجمعیتانتخاب برای افزایش فراوانی جهش
های کاندید و نشود. پژوهش حاضر با هدف شناسایی مناطق ژنومی، ژهایی در سطح ژنوم میگذاشتن نشانه

ریقایی بر اسییا  مسیییرهای زیسییتی مبثر بر هخیره  ربی در دنبه در برخی از نژادهای گوسییفند آسیییایی و آف
ظور، از موموع های ژنی انوام شییده اسییت. بدین منسییازی موموعههای انتخاب و آنالیز غنیبررسییی نشییانه

شانگری  49034اطلاعات ژنومی مربوط به  شامل نمونه حیوا 404متعلق به  SNPجایگاه ن دار نژاد دنبه 13ن 
فریقا پراکنش داشتند، استفاده نژاد بدون دنبه، با ابعاد دنبه و دم نسبتاً مشابه که در مناطق مختلف آسیا و آ 7و 

( و برای PCAاصلی ) هایهای نژادی خود از آنالیز مبلفهشد. جهت بررسی نحوه قرار گرفتن حیوانات در گروه
ستفاده شد. سپس ژن STFت از آزمون نااریب های انتخاب مثبردیابی نشانه ارش شده در مناطق های گز)تتا( ا

سایی گردید و آنالیز غنی شنا سیرهای بتحت انتخاب  سایی م شنا یولوژیکی )و سازی موموعه ژنی با هدف 

نات داد که تمام حیوا نشان( PCA) های اصلیهای کاندیدای( مرتبط با هخیره  ربی انوام شد. آنالیز مبلفهژن

های مختلف ر اسییا  مبلفهتوان بدار و بدون دنبه را میگیرند و نژادهای دنبههای نژادی خود قرار میدر گروه
یک نمود. در این پژوهش  به 19از هم تفک های دن خاب بین نژاد حت انت قه ژنومی ت به  دار ومنط بدون دن

سی ژن شد. برر سایی  سشنا شنا شده در این مناطق منور به  سیر بیوهای گزارش  لوژیکی )و ایی  ندین م

، NDUFB ،ANO4 ،ASXL2)های کاندیدا( شیید که به طور مسییتقیم یا غیر مسییتقیم با مورفولوژی دم ژن
ABHD2  وNID2)اندازه دنبه ، (ACADL) اسییکلت و یا سییاختار اندازه بدن ،(PDGFD ،ACAN،HOXC 

،HOXB  ،BMP2 و (BMP4پاسخ ایمنی ، (ATG5 ،IL4 ،IL5 و IL13 )هاتنظیم ملانوسیت و (KITLG )
شند. در موموع، نتایج بهمرتبط می ست آمده از این پژوهش میبا دیابی مناطق ژنومی رتواند نقش مهمی در د

صفات هخیره  ربی در دنبه، صفات فنوتیپی متمایزکننده این نژادها، به ویژه  ساز مرتبط با  شود ایمنی و  گاری 
توانند دارای یمهای اخیر در کشییورهای مختلف، مشییاهده در طی سییال که با توجه به تغییرات اقلیمی قابل

 اهمیت اقتصادی زیادی در آینده باشند.

از  یدر برخ ی رب رهیمرتبط با هخ یمناطق ژنوم ییشناسا(. 1404) یعل ه،یزاده کشکوئ یلیو اسمع نیمحمدحس ،یمراد  ؛یمحمدتق ،یرینص یگیرادپور، سوسن؛ ب: استناد
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 و پیشینه پژوهش مقدمه
ای در سطح جهانی به عنوان منبع مهمی از گوشت، شیر،  ربی و گوسفند یکی از حیوانات اهلی است که از اهمیت ویژه

های تر بیماریاین گوسفند به عنوان الگوی خوبی برای انوام تحقیقات بیوپزشکی و درک عمیقپشم برخوردار است. علاوه بر 
. دنبه یکی از صفات ژنتیکی  (Scheerlinck et al., 2008; Pinnapureddy et al., 2015)شودمختلف انسانی محسوب می

بندی کرد. دار و بدون دنبه تقسیمبه دو گروه دنبه توانمهم در گوسفند است که بر اسا  آن کلیه نژادهای گوسفند دنیا را می
رسد دنبه (. به نظر می(Moradi et al., 2021اند دار خود شکل گرفتهدار از اجداد وحشی دماست گوسفندان دنبه اعتقاد بر این

شرایط آب و هوایی سخت باشد که امکان هخیره انرژی را در یک پاسخ انطباقی به شرایط خشکی و تغییرات آب و هوایی می
 جوامع در بیابانی نیمه یا بیابانی  راگاهی، پرورشی شرایط تحت هنوز داردنبه گوسفند نژادهای کند. با این حال اگر هفراهم می
(، ولی از آنوا که هخیره  ربی در دنبه به دلیل انرژی بیشتر مورد نیاز نسبت Kalds et al., 2021) شوندمی داده ترجیح مختلف

( و با توجه به امکان دسترسی Moradi et al., 2012شود )های پرورش میبه هخیره عضله و گوشت باعث افزایش هزینه
(، امروزه هخیره Nejati-Javaremi et al., 2007به علوفه در تمام طول سال و کاهش تقاضا برای مصرف  ربی دنبه ) آسان

سیستم پرورش بسته و نیمه بسته، اهمیت اقتصادی خود را از دست داده   ربی در دنبه در بسیاری از کشورها به خصوص در
 کشورهای در (، کشاورزانFarid, 1991; Isani et al., 2012است. به همین خاطر مانند بسیاری از کشورهای آسیایی )

 با مکرر گریآمیخته طریق از اندکرده سعی های اخیر( نیز در طی سالBedhiaf-Romdhani et al., 2008آفریقایی )
 دار باربارینگوسفندان دنبه مثال، عنوان به .دهند کاهش را خود هخیره شده در گوسفندان  ربی میزان بدون دنبه، نژادهای
 et al., 2017 Bedhiaf-Romdhani etاست ) شده داده تلاقی گوسفندان بدون دنبه اولدجلا با گسترده طور به الوزایری

al., 2008; Abdelkader.)  
 گوشت ژنتیکی صورت به بتوانند که هاستدام از هاییژنوتیپ انتخاب مستلزم دنبه حذف یا کاهش هدف به یابیدست
 صحیح برآوردهای لذا ،کرد گیریاندازه سادگی به زنده دام در تواننمی را دنبه وزن که جا آن از. کنند تولید کمتر  ربی و بیشتر
 به نیل برای مهم کارهایراه از یکی بنابراین باشد.دشوار می آن با مرتبط صفات و دنبه وزن فنوتیپی و ژنتیکی پارامترهای از
 باعث جدید جهش یک  نانچه. مناطق ژنومی مرتبط با این صفت است شناخت برای مولکولی هایروش از استفاده هدف این

 که افرادی شوندمی باعث( مصنوعی یا )طبیعی انتخاب گردد، جامعه افراد سایر به نسبت آن حامل افراد شایستگی افزایش
 یافته جهش واریانت فراوانی ترتیب این به. باشند داشته بیشتری مشارکت بعد نسل تشکیل در هستند بیشتری شایستگی دارای
 طی در سودمند آلل یک که زمانی بنابراین. کرد خواهد افزایش به شروع سرعت به شایستگی افزایش در آن سهم به بسته
های آماری روش طریق از که گرددمی ژنوم سطح در هایینشانه ایواد باعث گیردمی قرار انتخاب هدف مختلف، هایزمان

 et alAkey., 2009 ;) هستند شناسایی قابل STFهای انتخاب مانند شاخص تمایز جمعیتی مختلف مربوط به شناسایی نشانه

Moradi et al., 2012) . 
دار و بدون دنبه در کشورهای مختلف های اخیر با مقایسه نژادهای دنبهتحقیقات مختلف انوام شده در طی سالبررسی 
های کاندیدای مشترکی گزارش شده است ولی در اکثر موارد نتایج دهد که هر ند تاکنون گاهی مناطق ژنومی و ژننشان می

به برخی از تحقیقات انوام شده در  1تلف مشاهده شده است. شکل متناقض و مناطق متفاوتی برای این صفت در نژادهای مخ
 BMP2 (Moioli etهای دهد که ژنها نشان میاشاره دارد. نتایج بررسی های کاندیدای گزارش شده در آنهااین زمینه و ژن

al., 2015; Mastrangelo et al., 2019; Zhao et al., 2020 ،)PDGFD (Yuan et al., 2016; Li et al., 2020; 

Dong et al., 2020; Zhao et al., 2020 و )TBXT (Zhi et al., 2018; Lou et al., 2021)  دارای بیشترین اشتراکات
های گزارش شده با همدیگر متفاوت هستند و در موموع هنوز اند ولی در بیشتر موارد مناطق و ژنبین تحقیقات مختلف بوده

( با بررسی جامع نتایج تحقیقات مختلف، 2021و همکاران ) Kaldsمکانیسم وراثتی این صفت در گوسفند ناشناخته است. 
بودن تعداد  کم لیدلبه  تواندیم مختلف قاتیتحق از حاصل جینتا در های مشاهده شدهفاوتت از یبخشگزارش کردند که علت 
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نمونه در برخی از تحقیقات انوام شده در نژادهای بومی کشورهای مختلف باشد که انوام قضاوت آماری در زمینه نتایج 
 یپیفنوت تنوع مختلف، ینژادها در زین دنبه شکل کهکند. از طرفی به این نکته نیز باید دقت کرد تحقیقات مربوطه را محدود می

 مختلف ینژادها در آمده دست به جینتا بر تواندیم که است ریمتغ کوتاه یهادم تا دهیکش و بلند یهااز حالت دنبه ودارد  یادیز
که تاکنون  ادهاییاشکال مختلف دنبه و دم در نژ یهاول بررسی باحاضر  یقدر تحق لذا(. Kalds et al., 2021) باشد رگذاریتأث

که با قرار گرفتن در  یینژادها ژنومی اطلاعات آوریتلاش شد تا با جمع اندگرفتهقرار  یمختلف مورد بررس یدر کشورها
 یقبل یقاتتحق هایمحدودیتتعداد نمونه  یشهستند، ضمن افزا یشکل دنبه و دم مشابه دارای یقاییو آفر یاییآس یکشورها

درنظر  یدبا صفات بر ناطق ژنومی مبثرشناسایی مکه در مطالعات مختلف جهت  یاز موارد یگرد یکیپوشش داده شوند.  یزن
 که هاییSNP شوند گاهاًیباعث م و اندشده گرفته مختلف درنظر یقاتکه در تحق است متفاوتی داریمعنی هایآستانه ،گرفت
  الش نمودن برطرف منظور به راستا این در. شوند گذاشته کنار هستند، تر از حد آستانه درنظر گرفته شدهکو ک اثرات دارای
 شودمی استفاده ژنی موموعه سازیغنی آنالیزهای از پیچیده، صفات بیولوژیکی و ژنتیکی اسا  و مبنا بهتر درک و فوق
(Abdalla et al., 2016 .)دارترینمعنی جستووی جای به مطالعات نوع این در SNP،از گروهی ارتباط روی بر ها SNP،ها 

 عملکردی هایگروه با که نمایند حاصل را ژنی یموموعه یک باهم توانندمی که شودمی تمرکز دار،معنی هایSNP بر علاوه
 سازیغنی تحلیل و توزیه روش از استفاده با رودمی انتظار نتیوه در. هستند ارتباط در صفات با مرتبط بیولوژیکی مسیرهای و

شناسایی  ترصحیح طور را به دنبه در  ربی هخیره صفت با مرتبط بیوشیمیایی و بیولوژیکی مسیرهای بتوان ژنی هایموموعه
های کاندید و مسیرهای زیستی مبثر بر هخیره  ربی در لذا هدف از انوام پژوهش حاضر، شناسایی مناطق ژنومی، ژن .نمود

آنالیز  های انتخاب ودر برخی از نژادهای گوسفند آسیایی و آفریقایی بر اسا  بررسی نشانههای احشایی( سمتدنبه )یا ق
 مهم گامی بتواند حاصل باشد که امید است با پوشش دادن محدودیت تحقیقات قبلی، نتایجهای ژنی میسازی موموعهغنی
 .باشد اقتصادی مهم صفت این ژنتیکی معماری و توارث مکانیسم شناسایی در

 

 مختلف کشورهای بومی گوسفندان رد  ربی هخیره با گزارش شده مرتبط کاندیدیدای هایژن و ژنومی مناطق شناسایی زمینه در شده انوام تحقیقات .1 شکل

با رنگ سبز،  LOC101117953و  BMP2های مشترک در تحقیقات مختلف با رنگ مشابه )شامل : در این شکل ژن(Kalds et al., 2021جهان )
PDGFD  با رنگ آبی وTBXT اند.با رنگ بنفش( نمایش داده شده 
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 شناسی پژوهشروش
دار و ب بین نژادهای دنبههای انتخادر این تحقیق جهت شناسایی نشانه :اولیه هایداده کنترل کیفیتو  هانمونه خابانت

ای شکل دنبه و دم مشابهی بدون دنبه ابتدا با بررسی جامع کلیه مقالات  اپ شده در این زمینه، لیستی از نژادهایی که دار
 Rumped fat( و یا گرد )Long fat tailed، تهیه شد و نژادهایی که دارای دنبه کشیده ))همانند نژادهای بومی ایران( بودند

tailed( و همچنین دم کشیده )Long thin tailedاولیه لیست، مشاهده  ( بودند کنار گذاشته شدند. از آنوا که پس از بررسی
اطمینان بیشتر از تشابه ابعاد دنبه  اند، جهتیاد( متمرکز شدهشد که این نژادها عمدتاً در آسیا و آفریقا )با اشتراکات جغرافیایی ز

طلاعاتی در دستر  مانند های او دم در این تحقیق تنها بر روی این نژادها تمرکز شد. سپس اطلاعات ژنومی آنها از پایگاه
https://www.sheephapmap.org  وhttps://datadryad.org/stash آوری شد. گان آنها جمعو یا پس از مکاتبه با نویسند

 Illuminaهای ستفاده از آرایهها با اارائه شده است. تمام نمونه 1تعداد و نام نژادهای مورد استفاده در این پژوهش در جدول 

Ovine 50K SNP BeadChip ش در این پژوه کارگیری پروتکل شرکت ایلومینا تعیین ژنوتیپ شده بودند.گوسفندی و با به
نمونه  281طلاعات نمونه حیوان شامل ا 404متعلق به  SNPجایگاه نشانگری  49034لاعات ژنومی مربوط به از موموع اط
فریقا استفاده شد. این نژادها آنژاد بدون دنبه از کشورهای مختلف آسیا و  7نمونه متعلق به  123دار و نژاد دنبه 13مربوط به 

 غالی،  ین، الوزایر و اتیوپی پراکنش داشتند.در کشورهای ایران، ترکیه، هندوستان، فلسطین اش
درصد 10مراحل مختلف بررسی کنترل کیفیت و ویرایش داده روی اطلاعات ژنوتیپی اولیه انوام شد. ابتدا حیوانات با بیش از 

 Callفراخوانی )( و نرخ MAF1های بعدی کنار گذاشته شدند. دو فاکتور حداقل فراوانی آلل نادر )زژنوتیپ از دست رفته از آنالی

rate )اند برای هر ها که برای آن نشانگر تعیین ژنوتیپ شدهیا درصدی از نمونهSNP  محاسبه شدند وSNP هایی که در
 ,.Moradi et alدرصد بودند حذف شدند ) 95درصد و  2به ترتیب کمتر از  Call rateو  MAFموموع حیوانات دارای 

های جنسی به دلیل توزیع متفاوت الگوی نشانگرهای موجود روی کروموزوم(. همچنین از آنوا که اطلاعات 2012
IBD2)2014 ,.et alCurik شوند و در نتیوه برای بسیاری از نژادهای مورد استفاده در ها کنار گذاشته می( در برخی از آنالیز

ن نشانگرها نیز حذف گردیدند. در نهایت های اطلاعاتی در دستر  به اشتراک گذاشته نشده بود، ایاین پژوهش نیز در پایگاه
ها با نشانگرهایی که موقعیت ژنومی آنها نیز مشخص نبودند از موموع نشانگرها خارج شدند. مراحل مختلف ویرایش داده

 (.Chang et al., 2015( انوام شد )9/1)نسخه   PLINK افزاراستفاده از نرم
 اختصاص و جوامع بین ارتباط آزمون برای آماری هایشیوه از یکیتخاب: ان هاینشانه شناسایی و جمعیتی ساختار بررسی

 این در(.  et alJombart., 2011) است( PCA) 3اصلی هایمبلفه آنالیز از استفاده فاصله، ماتریس از استفاده با آنها به افراد
خود  ینژاد هایدر گروه حیواناتقرار گرفتن  نحوه شناساییمورد مطالعه و  هایدام جمعیتی ساختار بررسی منظور به تحقیق
 شناسایی جهت( انوام شد. 1/3/4)نسخه  R افزارنرم یطدر مح prcompبا استفاده از تابع  این آنالیز. شد استفاده PCA آنالیز از

. شدند بندیگروه دسته دو به بودن دنبهبدون یا داردنبه اسا  بر حیوانات تمام ابتدا  ربی هخیره با مرتبط انتخاب هاینشانه
 هر برای STF یتیجمع یزابتدا روش شاخص ثابت تما ی،دو توده نژاد یندر ب یانتخاب ژنوم هاینشانه بررسی جهت سپس
 توانندمی حاصل هایارزش (.McEachern et al., 2009) شد نویسی و محاسبهبرنامه  3.4.1نسخه R در محیط SNP نشانگر
 تثبیت شده اند( متغیر باشد.  یآلل متفاوت یکامل، که هر جمعیت برا تفاوت) یکتفاوت( تا  بدون) صفر بین
 Moradi) است شده استفاده انتخاب هاینشانه شناسایی جهت دامی مختلف هایبه صورت گسترده در گونه STFروش  از

et al., 2021 .)تتا ) یبروش در مرحله دوم، روش برآوردگر ناار ینعلاوه بر ا یقتحق ینوجود در ا ینا باWeir and 

Cockerham., 1984یطدر مح یز( ن R  یروش نسبت به روش قبل ینا یت. مزگردید محاسبه و نویسیبرنامه (1/3/4)نسخه 

                                                                                                                                                                 
1. Minor Allele Frequency 

2 . . Identical by descent 

3. Principal Component Analysis 
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که اندازه  شودمی دهاستفا مواردی در غالباً روش این. شودمی گرفته نظر در هانمونه یاندازه تتا اریباست که در روش نا ینا
-نشانه بهتر شناسایی منظور به(. Hirokawa and Tekamura., 2003) باشند متفاوت اندازه نظر از هایا جمعیتنمونه کم و 

مواور تحت عنوان  هایSNPاز  یارزش تعداد یانگیندر نظر گرفتن ارزش هر نشانگر، م یانتخاب در سطح ژنوم به جا های
 Moradi) شد گرفته نظر در مواور نشانگر 5 تعداد عددی ارزش میانگین تحقیق این دردرنظر گرفته شدند.  (Win)پنوره 

et al., 2012). گرفته نظر در انتخاب هاینشانه عنوان به داشتند قرار تتا ارزش %9/99 صدک در که ژنوم از سپس مناطقی 
 داردنبه جمعیت دو بین در تمایز درجه بیشترین دارای که ژنوم از مناطقی فقط و بود گیرانهسخت در این مرحلهحد آستانه  .شدند
 ,.Jarvis et al., 2012; Kijas et al) گزارش شدند صفت این با مرتبط کاندیدا ژنومی مناطق عنوان به بودند، دنبه بدون و

2012).  
 دسترسی به اطلاعات ژنوتیپی آنهاهای مورد استفاده در این پژوهش و نحوه نژادها و تعداد نمونه .1جدول 

 دسترسی داده منطقه نمونه وضعیت دنبه نژاد

Lori-Bakhtiari آسیا 45 داردنبه Moradi et al., (2012) 

Afshari آسیا 37 داردنبه Hap Map Project 

Moghani آسیا 34 داردنبه Hap Map Project 

Qezel آسیا 35 داردنبه Hap Map Project 

Norduz آسیا 20 داردنبه Hap Map Project 

Karakas آسیا 18 داردنبه Hap Map Project 

Hu آسیا 12 داردنبه Yuan et al., (2016) 

Lop آسیا 15 داردنبه Yuan et al., (2016) 

Local Awassi آسیا 24 داردنبه Hap Map Project 

Barbaine Alg آفریقا 5 داردنبه Gaouar et al., (2017) 

Kefis آفریقا 14 داردنبه Ahbara et al., (2019) 

Arabo آفریقا 10 داردنبه Ahbara et al., (2019) 

Adane آفریقا 12 داردنبه Ahbara et al., (2019) 

Zel آسیا 45 دنبهبدون Moradi et al., (2012) 

Sakiz آسیا 22 دنبهبدون Hap Map Project 

Rembi آفریقا 6 دنبهبدون Gaouar et al., (2017) 

Deccani آسیا 24 دنبهبدون Hap Map Project 

Hamara Alg آفریقا 6 دنبهبدون Gaouar et al., (2017) 

Hammari آفریقا 11 دنبهبدون Ahbara et al., (2019) 

Kabashi آفریقا 9 دنبهبدون Ahbara et al., (2019) 

 
مناطق  یوانفورماتیکیب یبررس برای: یژن موموعه سازیغنی یزگزارش شده در مناطق تحت انتخاب و آنال هایژن شناسایی
 یانو پس نقاط آغاز و پا یشپ یلوبازک 500) این مناطق و نواحی مواور آنهاگزارش شده در  هایابتدا ژنشده،  ژنومی شناسایی

 Biomart Ensembleلاعاتی به روز اط هاییگاهدر پا تحت انتخاب(مرتبط با مناطق  یتوال
(http://asia.ensembl.org/biomart/martview )و Genome Data Viewer 
(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genome/gdv/شناسایی ) ژنومی موقعیت تعیین برای تحقیق این گردید. در SNPها 
 این بیولوژیکی عملکرد سپس. شد استفاده استرالیا CSIRO مرکز OAR true chromosomes ver.3.1 از ژنوم سطح در
 UniProtKB Gene و  Genecards (http://WWW.genecards.org) اطلاعاتی هایپایگاه از استفاده با هاژن
(http://WWW.uniprot.org/help/gene_name )در نهایت به منظور آنالیز هستی. شد بررسی( شناسیGO و شناسایی )

http://asia.ensembl.org/biomart/martview
http://www.genecards.org/
http://www.uniprot.org/help/gene_name
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 DAVIDی اطلاعات یگاهاز پا شوندها در آنها غنی میهای ژنی که این ژنمسیرهای بیوشیمیایی و شبکه
https://david.ncifcrf.gov/tools.jsp) )های کل ارزش % 5/99در این مرحله از کلیه نشانگرهایی که در صدک  .شد استفاده

عداد بیشتری از نشانگرهای دار و بدون دنبه قرار گرفته بودند استفاده شد تا با کاهش حد آستانه، تتتا در مقایسه نژادهای دنبه
 سازی موموعه ژنی درنظر گرفته شوند.دار و بدون دنبه در آنالیز غنیمتمایزکننده نژادهای دنبه

 

 و بحث های پژوهشیافته
 نمونه 119دار، دنبه نمونه 281حیوان ) 400نشانگر مربوط به  44913ها، در نهایت پس از اجرای مراحل کنترل کیفیت داده

 نشان داده شده است. 2ها در جدول های بعدی انتخاب شدند. مراحل مختلف ویرایش دادهدنبه( برای توزیه و تحلیل بدون
 

 آفریقایی و آسیایی گوسفندان از برخی در شده ژنوتیپ تعیین هایداده کیفیت کنترل مراحل .2 جدول

All samples Different steps of quality control 

404 (281 Fat tail + 123 Thin tail) Number of animals 

4 Remove samples with more than 10% missing genotype 

400 (281 Fat tail + 119 Thin tail) The number of remaining samples 

49034 Number of markers before quality control 

2601 Remove of markers with ≤95% call rate 

298 Remove of markers with MAF ≤ 0.02 in all samples 

1222 Remove of markers located on sex chromosomes 

0 Remove of markers with unknown position 

44913 Number of markers after quality control 

 
استفاده شد. نتایج این  PCAهای نژادی خود از آنالیز در این تحقیق جهت بررسی نحوه قرار گرفتن حیوانات در گروه

گیرند و هر ند پراکنش جغرافیایی نژادهای موردمطالعه در های نژادی خود قرار میتحقیق نشان داد که همه حیوانات در گروه
دار و بدون ه دنبهبرای دو گرو PCAگیرد اما حتی اگر آنالیز این تحقیق بسیار گسترده است و کشورهای مختلفی را دربرمی

هایی بین این دو گروه ( همپوشانیPC2سبت به ن PC1دنبه انوام شود، هر ند ممکن است در گراف دو مبلفه اصلی اول )
دار و بدون دنبه را نیز تا حدود زیادی بر اسا  آنالیز توان دو گروه دنبههای بیشتر میمشاهده شود ولی با درنظر گرفتن مبلفه

PCA  (. 2تفکیک نمود )شکلاز یکدیگر 
می اختصاص خود به را واریانس کل درصد 1/1 و 4/1 ، 0/2 ،5/14 ترتیب به PC4 و PC1، PC2، PC3 آنالیز این در
 نیز هابندیخوشه در هستند نزدیکی جغرافیایی مناطق به مربوط که نژادهایی داد، در تحقیق حاضر نشان PCA آنالیز. دادند
 همدیگر به نزدیک نیز PCA نمودارهای در ترکیه ایران و کشورهای به مربوط نژادهای مثلاً گیرند.می قرار همدیگر به نزدیک
 درنتیوه و هوایی و آب و محیطی مشترک زمینه دارای پرورش یافته در کشورهای مواور نژادهای که آنوا از. گرفتندمی قرار

 (,.Moradi et alنیست انتظار از دور PCA گراف در همدیگر نزدیکی در آنها گرفتن قرار هستند، مشابهی تکاملی تاریخچه

 گزارش را مشابهی نتایج آسیایی-اروپایی و آفریقایی گوسفندان در انتخاب هاینشانه بررسی با نیز دیگر تحقیقات (.2017
 (.(Mastrangelo et al., 2019 اندکرده

رایت  STFهای تفرق جمعیتی دار و بدون دنبه از آمارهدنبههای انتخاب بین نژادهای در این تحقیق، برای شناسایی نشانه
(McEachern et al., 2009( و برآوردگر نااریب تتا )Weir and Cockerham., 1984 استفاده شد که نتایج حاصل نشان )

دهد که ره نشان می(. همبستگی بالای این دو آما3( بین نتایج دو آماره وجود دارد )شکل 2r=  99/0)داد که همبستگی بالایی 

https://david.ncifcrf.gov/tools.jsp)
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کند که نتایج مشابهی دار و بدون دنبه تأثیری روی نتایج حاصل ایواد نمیتفاوت در تعداد نمونه مورد استفاده در دو گروه دنبه
ر در ادامه این ( نیز گزارش شده است و به همین خاطMoradi et al., 2021; Manzari et al., 2019در تحقیقات قبلی )

 حاصل از روش نااٌریب تتا گزارش شده است. ایجمقاله تنها نت

 

بندی برای این شکل نتایج خوشه دری: ژنوماطلاعات  از استفاده با( PCA) یاصل یهامبلفه زیآنال براسا  دار و بدون دنبهدنبه واناتیح یدبنخوشه .2 شکل

های آبی پیکان .انددار با رنگ مشکی و بدون دنبه با رنگ قرمز مشخص شدهدنبهنمایش داده شده است و حیوانات ( اول تا  هارم PC)لفه اصلی اول ب هار م
 دهد.( نشان می2PC( و دوم )1PCای مورد استفاده در تحقیق حاضر را در گراف مربوط به مبلفه اول )موقعیت قرار گرفتن نژادهای ایرانی و ترکیه

 
 ,.Weir and Cockerham) تتا نااریب هایارزش Xمحور  ینمودار بر رو ین: در اتتا نااریب ضرایب و رایت روشاز  حاصل TSFمقایسه ضرایب . 3شکل 

 .اندشده داده نمایش ( et alMcEachern., 2009) یترا STF هایارزش Yمحور  یو رو( 1984

دار و بدون نژادهای دنبه های انتخاب با استفاده از آماره تتا منور به شناسایی مناطقی از ژنوم بینترسیم گراف منهتن نشانه
درصد مناطقی  1/0(. در این شکل تنها 4اند )شکل دنبه مورد مطالعه در این تحقیق شد که به شدت هدف انتخاب قرار گرفته

اند. این مناطق ژنومی روی های انتخاب گزارش شدههای انتخابی که ارزش عددی بالایی داشتند به عنوان نشانهاز سیگنال
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)دو منطقه(، و  15)دو منطقه(،  13، 11، 9، 8)دو منطقه(،  7)دو منطقه(،  5)دو منطقه(،  3، 2) هار منطقه(،  1ی هاکروموزوم
 (. 4قرار داشتند )شکل  20

 
ها بر روی محور و ارزش تتا آن  X ها بر روی محورSNPدار و بدون دنبه: موقعیت ژنومی تتا در سطح ژنوم نژادهای دنبه Win5های توزیع ارزش .4 شکل

Y باشد.های تتا میکل ارزش 9/99دهنده صدک نمایش داده شده است. خط ترسیم شده نشان 
های )و ژنبیولوژی تری نسبت به مسیرهای (، برای اینکه دید جامع4پس از شناسایی و ترسیم نقشه انتخاب )شکل 

سازی موموعه ژنی برای و بدون دنبه حاصل شود آنالیز غنیدار کاندیدای( مرتبط با مناطق ژنومی متمایزکننده نژادهای دنبه
گزارش شده است. همانطور که قبلاً نیز اشاره شد  3های گزارش شده در این مناطق انوام شد که نتایج آن در جدول کلیه ژن

 ژنومی مناطق عنوان به داشتند قرار تتا هایارزش کل درصد 5/99 بالای درصدک برای انوام این آنالیز کلیه مناطق ژنومی که
تر از سطح که اثرات کو ک SNPشدند تا با کاهش سطح آستانه نشانگرهای  گرفته نظر در  ربی هخیره با مرتبط کاندیداهای
 .(Abdalla et al., 2016سازی موموعه ژنی مورد استفاده قرار گیرند )( داشتند نیز در آنالیز غنی001/0آستانه قبلی )
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دار و بدون نتخاب بین نژادهای دنبههای ا( شناسایی شده مرتبط با نشانهp<0.05دار )های ژنی و مسیرهای معنیسازی موموعهو تحلیل غنیتوزیه . 3جدول 

 دنبه مورد مطالعه در این تحقیق 
Term Count P-Value Genes 

Biological process   

GO:0009952~anterior/posterior pattern 

specification 

32 1.10E-11 BMP2, HOXB, HOXC, AURKA, BMP4, BMPR2, 

EPB41L5, FZD5, WNT1, ALX1 

GO:0001501~skeletal system development 51 9.00E-11 GLI2, IHH, ACAN, BMP2, BMP1, DMPR2  

GO:0002520~immune system development 54 5.70E-04 ATG5, IL4, LYN, ACTIN1, AURKA, FZD7, DMTN 

GO:0033993~response to lipid 29 2.20E-02 AXL, BAD, LYN, ABHD2, BMP4, CPS1, 

FAM21OB 

GO:0055088~lipid homeostasis 12 6.90E-03 ABCA12, LIMA1, NFE2L1, SOAT2, SAR1B, 

TGFB1 

GO:0043549~regulation of kinase activity 35 1.00E-03 BMP2, BMP4, ALX1, NAD, CDK5RAP3, IGF1, 

MAP3K5, PIP4K2B 

Cellular component    

GO:0044424~intracellular part 597 5.60E-13 DNPH1, ATIC, ASXL2, ACADL, CLK1, HSP40, 

EHD1 
GO:0044464~cell part 672 6.90E-11 NID2, ACADL, ANO4, DNPH1, AKT2, GLS, 

DIP2B 
GO:0016942~insulin-like growth factor 

binding protein complex 

3 1.20E-02 IGF1, IGFBP5, IGFBP6 

Molecular Function    

GO:0005515~protein binding 294 4.10E-09 PDGFD, ERBB2, EPB41L1, FN1, FZD5, 

MAP4K2 

GO:0008083~growth factor activity 15 9.60E-04 KITLG, AMH, PDGFD, BMP2, BMP4, IL4, IL5, 
VEGFA, VEGFB  

Kyoto Encyclopedia of Genes and Genomes    

oas05200:Pathways in cancer 48 7.00E-06 AKT2, BAD, STAT4, TCF7, VEGFA 

oas04010:MAPK signaling pathway 29 8.60E-05 CRK, MKNK2, DUSP6, ERBB2, FGF17 

oas05217:Basal cell carcinoma 11 2.90E-04 GLI2, WNT1, BMP2, BMP4, FZD5 

oas04934:Cushing syndrome 17 9.00E-04 WNT6, ADCY6, SP1, GNA11 

oas04916:Melanogenesis 13 1.30E-03 KITLG, WNT6, CREBI 

 
( و اجزای MF) 3(، عملکرد مولکولیBP) 2( در سه بخش فرآیندهای زیستیGO term) 1بررسی مسیرهای هستی شناسی

ها (. نتایج حاصل نشان داد که بیشتر این ژن3( انوام شد )جدول KEGG) 5( و همچنین مسیرهای بیوشیمیاییCC) 4سلولی
، مورفولوژی اسکلتی و ساختار بدن GO:0009952)خلفی ) -در مسیرهای بیولوژیکی مانند، توسعه محور قدامی

(GO:0001501)هموستاز ،( ی لیپیدهاGO:0055088 سیستم ایمنی ،)(GO:0002520) فعالیت پروتئین کیناز ،
((GO:0043549( و نکروز سرطانی ،oas05200)  دخالت دارند. تحقیقات مختلف وجود ارتباط بین این مسیرهای بیولوژیکی

موارد که در تحقیقات قبلی نیز گزارش  های کاندیدای هر مسیر( با سنتز  ربی را نشان داده است که در ادامه به برخی از)و ژن
 روی 48462232-48472599 ژنومی این پژوهش در منطقه که در BMP2 شود. به عنوان مثال، ژناست اشاره می شده

 بررسی یک در. دهدمی قرار تأثیرتحت را بدن اندازه و ساختار شناسیریخت به عنوان ژن کاندیدا شناسایی شد، 13 کروموزوم
 غضروف، و استخوان توسعه در BMP2 ژن مهم نقش به توجه با گوسفند، در  ربی هخیره با مرتبط ژنومی نواحی شناسایی برای
در تحقیقات متعدد دیگری  .(Moioli et al., 2015)شده است  گزارش دنبه تشکیل در مبثر ژن ترینمحتمل عنوان به این ژن
 ;Ahbara et al., 2019)مرتبط با هخیره  ربی در دنبه گزارش شده است  به عنوان یکی از کاندیداهای اصلی BMP2نیز ژن 

                                                                                                                                                                 
1.  Gene Ontology 

2. Biological Process 

3. Molecular Function 

4. Cellular Component 

5. Kyoto Encyclopedia of Genes and Genomes 
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Lu et al., 2020; Mastrangelo et al., 2019; Zhao et al., 2020 همچنین ژن .)ACAN  نیز که در منطقه ژنومی
و   Farielloقرار دارد در تحقیق حاضر در مناطق تحت انتخاب شناسایی شد. 18روی کروموزوم 19560023-19520823
  توسط ژن آن بیان که اند،های تحت انتخاب در گوسفند گزارش کرده( نیز این ژن را به عنوان یکی از ژن2014همکاران )

BMP2ژن در جهش. همچنین گزارش شده است شودمی تنظیم ACAN و همچنین قد اسکلتی دیسپلازی و استئوکندروز در 
 (Weedon et al., 2008).نقش دارد  انسان در

 ،HOXB1، HOXB2، HOXB3)که شامل   HOXBتوان به ژنهای شناسایی شده در تحقیق حاضر میاز دیگر ژن
HOXB4، HOXB5، HOXB6، HOXB7، HOXB8، HOXB9 وHOXB13 و ژن   (باشدمیHOXC  که شامل(
HOXC4، HOXC5، HOXC6، HOXC8، HOXC9، HOXC11  و HOXC13 )های خانواده اشاره کرد. ژن است

HOX خلفی(،  -خلفی و مورفولوژی اسکلتی )الگودهی در امتداد محور قدامی -در کنترل و گسترش جنین، توسعه محور قدامی
کنند و ما را در درک داران نقش کلیدی بازی میهای داخلی نقش دارند. این گروه ژنی در مهرههای عصبی و اندامساختار

 نشان موش و انسانی مطالعات از حاصل کند. شواهدی عصبی یاری میسامانهها و تنظیم  گونگی عملکرد و گسترش اندام
 وجود بالغ ایقهوه  ربی هایسلول و نیافته تمایز سازپیش هایسلول در حتی  ربی، هایبافت در HOX ژنهای که دهدمی
  (.(Kang et al., 2017هستند  مرتبط لیپیدها تومع با و دارند

 شده کدگذاری شناسایی شد که پروتئین 3روی کروموزوم  171268400 - 171327752در منطقه ژنومی  IGF1ژن 
 .دهد می افزایش را  ربی هخیره لیپوژنز، کردن فعال . انسولین با است انسولین به شبیه ساختار و عملکرد نظر از ژن این توسط

 ,.Berggreen et al).های  ربی ضروری هستندم  ربی در سلولفعالیت پروتئین کیناز برای عملکرد انسولین روی متابولیس

توسین باعث افزایش جذب گلوکز و استفاده از لیپید در بافت  ربی دهد که اکسیهمچنین تحقیقات مختلف نشان می  (2009
اومت به انسولین باشد تواند زمینه ساز پاتوژنز مقتوسین میدهد اختلال در عملکرد اکسیشود که نشان میو عضله اسکلتی می

Ding et) al., 2018همچنین ژن .) ASXL2  شناسایی شد که  3روی کروموزوم  32960714-32997071در منطقه ژنومی
 پراکسی تکثیر با شده فعال گاما گیرنده مانند لیگاند، به متصل ایهسته هورمون هایگیرنده واسطه با رونویسی تنظیم در
 دهدمی افزایش را  ربی سلولی تمایز القای فعالیت و کندمی عمل PPARG کنندهفعال عنوان ( به (PPARGزوم
(UniProtKB ژن .)NID2  42013294که در این تحقیق به عنوان نشانه انتخاب شناسایی شد، در منطقه کروموزمی-

 Sun etکند قرار داشت که در متابولیسم  ربی نقش دارد و توزیع  ربی را در بدن تنظیم می 3روی کروموزوم  41930461

al., 2021) .) 

ها دخالت قرار دارد، در متابولیسم  ربی 2روی کروموزم  210797467 – 210839951 که در منطقه ژنومی ACADLژن  
 ACADLکه  شود،کاتالیز می دهیدروژناز A کوآنزیم آسیل توسط بلند زنویره  رب اسیدهای اکسیداسیون بتا اولیه دارد. مرحله
 است شده پیشنهاد خوک در  ربی رسوب برای کاندید ژن یک عنوان به ژن این. است  ربی متابولیسم در کلیدی کننده تنظیم
( Zhang et al., 2020) .ًکه ژن  است شده مشخص اخیراACADL، عنوان نیز به را بز جلدی زیر  ربی هایسلول تمایز 
شناسایی   اق و افراد 2 نوع دیابت به مبتلا بیماران در ژن این همچنین، (. (Li et al., 2023کندمی تعدیل کنندهتنظیم یک

که در این تحقیق هم به عنوان نشانه  ANO4دهد، ژن های پیشین نشان می. بررسیZhang et al., 2010)شده است )
باشد قرار دارد، در رسوب  ربی مبثر می 3روی کروموزوم  169622065 -170061610 انتخاب شناسایی شد، در منطقه ژنومی

(Chaabi et al., 2022ژن .) ) PDGFDپلاکت  از مشتق رشد فاکتورDهاست که در بسیاری از ( نیز یکی دیگر از ژن
 Wei et)گزارش شده است  گوسفند در دنبه فنوتیپ برای مهم کاندید ژن یک عنوان مرتبط با هخیره  ربی بهتحقیقات دیگر 

al., 2015; Pan et al., 2019; Mastrangelo et al., 2019; Li et al., 2020; Luo et al., 2021; Zhu et al., 

های تحت به عنوان یکی از ژن 15روی کروموزوم  3848546-4133998این ژن در پژوهش حاضر نیز در موقعیت  .(2021
 دار و بدون دنبه شناسایی شد. انتخاب در مقایسه گوسفندان دنیه
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 135918246 – 135978778های تحت انتخاب در تحقیق حاضر است که در منطقه ژنومی یکی دیگر از ژن LIMA1ژن
 کلسترول جذب تنظیم ریقط از را پلاسما کلسترول سطح و دارد نقش کلسترول هموستاز قرار دارد. این ژن در 3روی کروموزوم 

 37972076 – 37981743نیز که در منطقه ژنومی  NFE2L1 . همچنین ژن(Gene Cards)دهد می قرار تأثیر تحت ایروده
 فرم اضافی، ترولکلس شرایط در. کندمی عمل اضافی کلسترول کلیدی، حسگر یک عنوان قرار دارد، به 11روی کروموزوم 

 آزاد و برش از و شودمی متصل کلسترول به خود CRAC موتیف طریق از مستقیم طور به پروتئین آندوپلاسمی شبکه غشای
می کلسترول حذف ثباع که کندمی فراهم را هاییژن بیان امکان نتیوه در کند،می جلوگیری NRF1 رونویسی فاکتور شدن
 19802578می که در منطقه ژنوABHD2 ها بیان شده است ژن از جدیدترین گزارش. همچنین در یکی (Gene Cards) شوند

دار و بدون دنبه دنبه قرار دارد، و در تحقیق حاضر در مناطق ژنومی متمایز کننده نژادهای 18روی کروموزم  19723286 –
 (. (Lv et al., 2024نماید تنظیم را گلیسیریدها تری متابولیسم تواندشناسایی شده است می

در انتها هکر این نکته ضروری است که هر ند هدف تحقیق حاضر شناسایی مناطق ژنومی مرتبط با هخیره  ربی بود ولی 
تری دار در مقایسه با نژادهای بدون دنبه تحت شرایط محیطی و آب و هوایی سختبا توجه به اینکه عمدتاً نژادهای دنبه

شت که برخی از مناطق شناسایی شده در تحقیق حاضر با سیستم ایمنی و مقاومت به شوند، این انتظار وجود دانگهداری می
 IL3)،IL4اینترلوکین های شرایط محیطی نیز در ارتباط باشند. نتایج حاصل نیز تأیید کننده این واقعیت بودند. به عنوان مثال ژن

، 5IL 13 وIL1 های ایمنی ها هستند، و نقش کلیدی در پاسخسایتوکین( که در این تحقیق شناسایی شدند، جزئی از خانواده
های محلول در آب بوده و نقش تنظیمی در پاسخ به التهاب دارند و در فرآیند ایمنی ها خانواده بزرگی از مولکولدارند. سایتوکین

دیگری که در سیستم  ژن(. Gene Cardsمبثر هستند. به طوری که هم در ایمنی هاتی و هم در ایمنی اکتسابی نقش دارند )
 این توسط شده کدگذاری بود که پروتئینATG ایمنی نقش داشت و به عنوان نشانه انتخاب در این تحقیق شناسایی شد ژن 

 یوبیکوئیتین مانند کونژوگه سیستم یک در E1 شبه کننده فعال آنزیم یک عنوان به ،12 اتوفاژی پروتئین با ترکیب در ژن،
 میتوکندری کیفیت کنترل اتوفاژیک، وزیکول تشکیل جمله از سلولی، فرآیند  ندین در شده کدگذاری پروتئین. کندمی عمل
 و  ربی هایسلول تمایز ها،لنفوسیت تکثیر و توسعه هاتی، ویروسی ضد ایمنی پاسخ منفی تنظیم اکسیداتیو، آسیب از پس
 .(Gene Cards)دارد  نقش آپوپتوز

 

 و پیشنهادهانتیجه گیری 
های کاندیدای مبثر بر هخیره  ربی در دنبه )یا این تحقیق با هدف شناسایی مناطق ژنومی، مسیرهای زیستی و ژندر 
دار و بدن دنبه که در کشورهای مختلف قاره آسیا و آفریقا ای از نژادهای دنبهها احشایی( از اطلاعات ژنومی موموعهقسمت

) هار منطقه(،  1های تحقیق منور به شناسایی مناطقی از ژنوم روی کروموزوم نیحاصل از ا پراکنش داشتند استفاده شد. نتایج
گردید که به شدت )صدک  20)دو منطقه(، و  15)دو منطقه(،  13، 11، 9، 8)دو منطقه(،  7)دو منطقه(،  5)دو منطقه(،  3، 2
شده و آنالیز موموعه غنی یوانفورماتیکیب یبررس( بین این نژادها به صورت متمایز هدف انتخاب قرار گرفته بودند. 001/0
 مستقیم غیر یا مستقیم صورت به مناطق این در شده شناسایی ژنهای بیشتر کهداد  نشان ژنومی مناطق این در موجود هایژن
 استفاده با حاضر پژوهش در موموع، نتایج. هستند ارتباط در ایمنی سیستم و محیطی شرایط با سازگاری  ربی، متابولیسم با
ضمن پوشش دادن محدودیت تحقیقات قبلی  آفریقایی، و آسیایی گوسفند نژادهای از متنوعی اطلاعات ژنومی موموعه از

 انتخاب هاینشانه استنتاج برای را جدیدی )همانند تعداد کم نمونه و درنظر گرفتن شکل دم و دنبه در انتخاب حیوانات( رویکرد
 شناسایی جهت در اطلاعاتی باارزشی منبع تواندمی تحقیق این نتایج. دهدارائه می وسفندگ ژنوم مرتبط با هخیره  ربی در

 درک و قاره دو این دار و بدون دنبه در گوسفنداننژادهای دنبه متمایزکننده هایمناطق ژنومی، مسیرهای بیولوژیکی ژن

                                                                                                                                                                 
1 . Interleukin 4  
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 .فراهم آورد یافتند، سازگاری آن با که هوایی و آب شرایط به نژادها این تکاملی سازگاری در دخیل مولکولی سازوکارهای
 ،یبعد قاتیتحق در قیدق یفنوتیپ یرکوردها یدارامستقل  ینژادها درشده  ییشناسا یژنوم یهاگاهیجااین  از کی هر یبررس
های ژنومی دیگر هر یک از جایگاه یفنوتیپ ماهیت هخیره  ربی و یا روشن شدن باکاندیدا مناطق  نیارتباط ا دییدر تأ تواندیم

 .داشته باشدنقش مهمی

 

 منابع
 بر مبثر لوکوسهای متقابل اثرات برای گوسفند ژنوم گسترده پویش (.1401) م. ح مرادی، ؛م نظری، ؛ه. ا روشنفکر، ؛ج فیاضی، ؛م  عبی،

 .47-48 خوزستان، طبیعی منابع و کشاورزی علوم دانشگاه ،ارشد کارشناسی نامه پایان. دنبه وجود
(. ارزیابی ژنگانی اندازه مبثر جمعیت برخی از نژادهای گوسفند ایرانی 1396) 1نواتی جوارمی،  ؛خلت آبادی فراهانی، ا .ح ؛مرادی، م .ح
 .39-49(، 1) 48، موله علوم دامی ایراناستفاده از اطلاعات عدم تعادل پیوستگی. با 
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