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 خلاصه

و پشم اهمیت زیادي دارد. با توجه  تولید گوشت ازنظراست که  در ایران داردنبه ندارزشمیکی از نژادهاي  افشاريگوسفند 
محققین به دنبال یافتن راهکارهایی جهت  ،به دلیل کاهش راندمان تولید دنبه در این نژاد اندازه تمایل به کوچک کردنبه 

موثر در چربی دنبه در گوسفند افشاري در مقایسه با دو  يهاژنشناسایی  حذف این صفت هستند. هدف از این مطالعه،
 رأس  297از  در این مطالعه هاي بیوانفورماتیک است. بدین منظورن دنبه نظیر دورپر و موتن آلمانی از طریق روشنژاد بدو
ژنگانی  يهاهیآرانژاد موتن آلمانی) که با استفاده از راس  161نژاد دورپر و راس  99نژاد افشاري ، راس  37( گوسفند
انتخاب از  يهانشانهاستفاده شد. براي جستجوي  پ شده بودند،تعیین ژنوتای Ovine SNP50K BeadChipایلومینا 
منطقه ژنومی  130افشاري و دورپر در در دو جمعیت  Fstنتایج  استفاده شد. 9/1نسخه  R يافزارنرم بسته درFst آزمون 

 باهممنطقه  24 . دو جمعیت افشاري دربودندمنطقه ژنومی داراي تمایز  142و در دو جمعیت افشاري و موتن آلمانی در 
 ارتباط با در )STXBP5Lو  ALK ،ATRNL1 ،BCL6 ،SHTN1(ژن 5ژن بود که  24که شامل  اشتراك داشتند،

QTL  .بررسی  ،تیدرنهاهاي مرتبط با ذخیره چربی بودندQTL  در مناطق ارتولوگ گوسفندي نشان  شدهگزارشهاي
در  شدهرهیذخات مرتبط با درصد چربی لاشه، چربی صف ازجملههاي صفات مهم اقتصادي QTLژن با  24داد که این 

، این مطالعه نشان داد کهنتایج  وزن چربی در لاشه همپوشانی دارد. ها و همچنین، توسعه سلولATPدنبه، اتصال 
 ا صفاتمناطق ژنگانی مرتبط بمی در تحقیقات بعدي براي تشخیص نقش مه تواندیمژنی  يهاگاهیجاشناسایی این 

   .مرتبط با چربی داشته باشد ز جمله صفاتاقتصادي ا
 
 

 ، چربی دنبه، گوسفند افشاري، گوسفند دورپر، گوسفند موتن آلمانیFstنواحی تحت انتخاب،کلمات کلیدي: 

 مقدمه  .1

با دارا بودن حدود  رانی. ارودیبه شمار م انسانیجامعه  براي پروتئین نیمنابع تأم نیترجیاز را یکی گوشت قرمز 
به خود اختصاص داده  در پرورش گوسفند در جهان راارم نژاد مختلف، رتبه چه 27رأس گوسفند از حدود  ونمیلی 60
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است که حدود  یدر حال ینا .اندبدون دنبه مابقیدار و از نوع دنبه %26حدود  گوسفندان جهان، جمعیت بیندر  .]1[است
با پیشرفت سریع جامعه، به دلیل در دسترس بودن  .انددنبه یب مابقی %4تنها   ودار از نوع دنبه یرانیاز گوسفندان ا 96%

. همچنین ]2[است دست داده ازذخیره انرژي  عنوانبهمتنوع در شرایط سخت، دنبه بزرگ عملکرد خود را  منابع غذایی
اندمان استفاده از خوراك و درنتیجه ر نیز محسوب شده و باعث کاهش  دهندگانپرورشامروزه دنبه یک عامل نگرانی براي 

براي  هاي درگیر در فرایند تشکیل دنبه،کاهش کارایی اقتصادي پرورش گوسفند شده است. شناسایی ساختار ژنتیکی و ژن
مختلف ژنومی مانند مطالعات  يهاروشاز  ضروري است. ادي در جهت کاهش اندازه آن بسیارصلاح نژطراحی برنامه هاي ا

بیان ژن براي توصیف زمینه ژنتیکی احتمالی براي  لیوتحلهیتجز(امضاي انتخاب) یا  ی، مطالعه ردپاي انتخابگسترده ژنوم
 ررسی ردپاي انتخاب براي تشکیلاست. هدف از این مطالعه ب شده استفادهدار ربی در انواع نژادهاي مختلف دنبهرسوب چ

با استفاده از آنالیز آماري  )دورپر و موتن آلمانی( بدون دنبه وسفنداندر مقایسه با گ )افشاري( داردنبهگوسفندان در دنبه 
Fst   بوده است.1950(رایت ( 

 
 

 مواد و روش
 

 گوشتی نژادبدون دنبه  گوسفند 161شامل گوسفند  رأس 297در این مطالعه از اطلاعات ژنتیکی و فنوتیپی 
 از سایت 46231GSEدسترسی به شماره  رپردوبدون دنبه گوسفند نژاد  99و  یآلمان موتن

)https://www.ncbi.nlm.nih.gov/geo/query/acc.cgi?acc=GSE46231( داردنبهگوسفند  رأس 37 و 
 .تهیه شد http://widde.toulouse.inra.fr/widde)(/افشاري از سایت 

 
 Oar_v4.0به نسخه ژنومی  مطالعه موردها در گوسفندان ها بر روي کروموزومSNPموقعیت ژنومی  ابتدا

پایانی،  يهالیوتحلهیتجزدر  شده هاي ناشی از تعیین ژنوتیپسپس براي اطمینان از کیفیت داده گوسفندي آپدیت شد.

از  رفتهازدستدرصد ژنوتیپ  10ا بیش از حیوانات ب ،در آغاز ها انجام شد.ختلف کنترل کیفیت روي دادهمراحل م

 ژنی یفیردهمحیوانات داراي کمترین فراوانی  درمجموعهایی که SNPسپس  بعدي کنار گذاشته شدند. يهاهیتجز

)MAF(  درصد و  1کمتر ازCall rate درصدي از نمونه)9/99اند) کمتر از گر تعیین ژنوتیپ شدهها که براي آن نشان 

تعادل  از نژادهاي مورد بررسی هرکدامهایی که در ، آنماندهیباقهاي SNPبراي  تیدرنهاشدند.  حذف درصد بودند،

 10-6. بدین جهت سطح احتمال]4[کنار گذاشته شدند عنوان معیاري از خطاي تعیین ژنوتیپواینبرگ نداشتند به-هاردي

 9/1نسخه  PLINK افزارنرماین بخش با  لیوتحلهیتجزدر نظر گرفته شد که با استفاده از تصحیح بنفرونی به دست آمد. 

استفاده شد. این آماره یک روش  Fstهاي انتخاب از آماره براي شناسایی نشانهدر این تحقیق انجام شد.  Rدر محیط 

هاي چندشکلی ژنتیکی بنا شده است و براي تشخیص ردپاي انتخاب در مطالعات ت که بر پایه دادهیابی جمعیتی اسارز

 یتیهر جمعکه  (تفاوت کامل، 1(بدون تفاوت) تا  0هاي حاصل از این روش بین . ارزش]5[است شده استفادهمتعددي 

  :شودیمبه شرح زیر محاسبه  Fstمقدار  تواند تغییر کند.اند) میبراي آلل متفاوتی تثبیت شده

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/geo/query/acc.cgi?acc=GSE46231
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)1(                                                                                                      Fst = 

 :شودیمزیر محاسبه  صورتبهنمایانگر هتروزیگوسیتی مورد انتظار در کل جمعیت است که  THکه 

             )2(    -= 1 T H           
 

 است :  هاتیجمعنیز هتروزیگوسیتی داخل زیر  SHو 
 

           )3(           = S H           

نیز بیانگر هتروزیگوسیتی مورد انتظار و  inو  expiHدر کل جمعیت هستند و  2Aو   1Aفراوانی آللی  qو  pدر فرمول بالا 
 .باشندیم امiاندازه جمعیت در زیر جمعیت 

 
 

 يادادهها در سطح ژنوم گوسفند از پایگاه SNPتعیین موقعیت ژنومی  براي ،در این مطالعه
)www.ensembl.org(  بررسی استفاده شد. همچنین برايQTL مرتبط با صفات چربی در  شدهییشناساهاي احتمالی

https://www.animalgenome.org/cgi-( يادادهناطق ژنومی گوسفندي از پایگاه ، از مموردنظرمناطق ژنومی 
bin/QTLdb/OA/index(  .مرتبط با این  يهاژناستفاده شدQTL از ژنوم مرجع گوسفند نسخه v4.0-Oar  از

  شد. استخراج NCBIپایگاه داده 
 

 و بحث  نتیجه
 هادادهکنترل کیفیت  .1

، بعد از مرحله نمونه 161با  آلمانی موتن و نمونه 99 با دو نژاد دورپر مجموع در SNP 52413از  مجموع در
در نژاد باقی ماند.  SNP 42792با  آلمانی موتن نمونه نژاد 160و   SNP 42329 بانمونه  نژاد دورپر  98کنترل کیفیت، 

براي آنالیزهاي  نمونه 37و  44826SNPنمونه بعد از کنترل کیفیت تعداد  37از   46819SNP از مجموع زنی افشاري
نژادهاي افشاري با  و پس از ادغام نمونه 135 با   35954SNP افشاري و دورپر ينژادهابعدي انتخاب شدند. پس از ادغام 

 راحل بعدي باقی ماندند.م لیوتحلهیتجزبراي  نمونه 197با   36351SNPآلمانی  موتن
 

 اصلی يهامؤلفه لیوتحلهیتجز .2

http://www.ensembl.org/
https://www.animalgenome.org/cgi-bin/QTLdb/OA/index
https://www.animalgenome.org/cgi-bin/QTLdb/OA/index
https://www.animalgenome.org/cgi-bin/QTLdb/OA/index
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اطلاعات تعیین  يریکارگبهبا  PCA لیوتحلهیتجزنژادي،  يهاگروهدر  هادامقرار گرفتن  ينحوهبررسی  منظوربه
مورد  ،واگرایی توصیف منظوربهراهی متمایز  عنوانبهافشاري و بدون دنبه دورپر و موتن آلمانی  داردنبهنژادگان بین نژاد 

 طورمعمولبه يهاگروهاین سه نژاد در  PC2و  PC1 مؤلفهقرار گرفت . نتایج نشان داد که با استفاده از دو  لیوتحلهیتجز
 ).1(شکل شتندهمپوشانی ندا باهم يانقطهو در هیچ  اندقرارگرفتهجداگانه 

 
(رنگ قرمز: دورپر، رنگ سبز: موتن آلمانی اصلی بین نژاد افشاري، دورپر و يهامؤلفه لیوتحلهیتجز: 1شکل

 موتن آلمانی، رنگ آبی: افشاري
 

 Fstانتخاب با روش  يهانشانهشناسایی  .3

بررسی  منظوربه و گوسفند افشاري و موتن آلمانی مطالعه پلات منهتن براي مقایسه گوسفند افشاري و دورپر نیدر ا 
  است. شدهدادهنشان  3و 2 هايژنوم به ترتیب در شکلدر کل  SNPمناطق ژنومی تحت انتخاب مثبت براي هر 
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: منهتن پلات به ترتیب بین تفاوت افشاري و موتن آلمانی و گوسفند افشاري و دورپر را نشان می دهد.3و  2شکل  
 

نژادهاي مربوطه در آن تمایز  دهندهنشانبالاي هستند،  Fstهایی از ژنوم که داراي بالا بخش يهاشکلدر 
در این مطالعه براي  .اندآمده به وجود هاگاهیجامختلف براي این  يهانسلکه به دنبال انتخاب در طی  است مناطق

درصد مناطقی از ژنوم  1/0استفاده شد و تنها  SNPعددي هر  يهاارزشانتخاب در سطح ژنوم از  يهاگنالیسشناسایی 
 نتایج انتخاب شناسایی و تعیین شدند. يهانشانه عنوانبه، <24/0Fstو  که در آن تمام نشانگرها داراي ارزش بالایی بودند

 142منطقه ژنومی و در دو جمعیت افشاري و موتن آلمانی در  130در دو جمعیت افشاري و دورپر در  Fst نشان داد که
زیر  يهاژن اشتراك داشتند که شامل باهمناحیه 24منطقه ژنومی داراي تمایز هستند. همچنین دو جمعیت افشاري در 

  است
 .)1جدول( 
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 موتن آلمانی) -دورپر و افشاري  –ي مشترك گوسفند افشاري در بین دو مقایسه (افشاري هاژن-1جدول

 
 

داراي ردپاي انتخاب  STXBP5Lو  ALK ،ATRNL1،BCL6 ،SHTN1 يهاژننشان داد که  Fstنتایج 
 ه مرتبط بودند.هاي مرتبط با صفات اقتصادي مثل ذخیره چربی در دنبه و درصد چربی لاش QTLمثبت بود و با 

QTL يهاژنهاي مرتبط با ALK ،ATRNL1  وSHTN1  که هاي  به عنوان ژن ]6[) 2017(ان و همکاران وتوسط ی
به عنوان  ]7[) 2010(توسط کاوانا و همکاران  STXBP5Lو BCL6 يهاژنمرتبط با صفت ذخیره چربی در دنبه و 

ق به خانواده گیرنده انسولین که متعل(گیرنده تیروزین کیناز  ، ALKژن شناسایی شد.هاي مرتبط با درصد چربی، ژن
، زیرا حذف ژنتیکی آن ه استی شددر انسان و موش شناساییک ژن نامزد لاغري  عنوانبه. این ژن کندیمرا کد  است)

یک ژن کد کننده  عنوانبه SHTN1ژن  .]8[ شودیممقاومت در برابر چاقی ناشی از رژیم غذایی و جهش لپتین  منجر به

                                                 
* Tail Fat Deposition 
† Carcass Fat Percentage 

CHR      POSITION                                    Gene names                     QTL( Adjective /Id QTL) 
 

20           chr20:21735289-21848878            ADGRF5 
/126987) *ALK                                        (TFD     38433907          -3             chr3:37695541 

22           chr22:38714218-39513347            ATRNL1                                 (TFD /126991)   
/14277)      †(CFPBCL6                                                218088172-1             chr1:218064161 

2             chr2:113618183-113658668          BLK 
2             chr2:218711849-218857588          BMPR2 
19           chr19:27229259-27454337            CHL1     
23           chr23:57846808-58826451            DCC 
19           chr19:46531364-47429001            ERC2 
8             chr8:39702344-40582332              GRIK2 
8             chr8:3229412-3397268                  IMPG1 
9             chr9:31545999-31559083              KLHL38  
8             chr8:60141653-60975728              LAMA2 
7             chr7:5792496-5878316                  LOC101102985 
11           chr11:57087094-57407223            LOC101115486 
19           chr19:22887174-23032702            LOC105603426 
9             chr9:31437581-31608567              LOC105616014 
3             chr3:176432437-176484969          LOC114113782 
12           chr12:61841859-62212278            PAPPA2 
25           chr25:18000522-18119224            RTKN2   
22           chr22:40427043-40540504            SHTN1                                      (TFD /126991)   
3             chr3:166825548-167123900          SRGAP1 
1             chr1:203617523-203947300          STXBP5L                                  (CFP /14277) 
14           chr14:46106055-46179685            TDRD12 
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 یولوژي مثل انتقال سیگنال پروتئین همچنین در فرآیندهاي بعصبی و رشد آکسون و پروتئین است و در تشکیل قطبیت 
RASکیناز-3یت سلولی و فسفوینوزیتید، تنظیم استقرار قطب )PI3K.نقش دارد ( 

این بخش  يهاژن نیترمهم) یک ژن کد کننده پروتئین است. از ATRNL1)Attractin Like 1 ژن 
 شدهییشناسا ]6[ )2017( ان و همکاران در سالومربوط به این ژن توسط ی QTLاشاره کرد که  ATRNبه ژن  توانیم

فعال در سرم  Tانسانی کشف شد که توسط لنفوسیت هاي  گلیگوپروتئین ترشح شده عنوانبهدر ابتدا  Attractin .است
بر  ]10[ )2001( که هی و همکاران يامطالعهدر  .]9[سلول ایمنی نقش دارند يهابرهمکنشو در تعدیل  شودیمآزاد 

. همچنین لیو و همکاران شودیمباعث سرکوب چاقی  ATRNروي موش انجام دادند به این نتیجه رسیدند که عدم وجود 
 يهارندهیگ(پروتئین سیگنالینگ آگوتی) و  ASIPتعیین ارتباط بین بیان  باهدفکه  يامطالعهطی  ]11[) 2018(

مثبتی بر  ریتأث ATRNو  ASIPد به این نتیجه رسیدند که مختلف گاو انجام دادن يهابافتمختلف ذخیره چربی در 
درصد چربی لاشه شناسایی شد. این ژن در  QTL مرتبط با BCL6در این مطالعه ژن  .رسوب چربی در گاو داشته است

و انتقال  GTPase، تنظیم فعالیت  Bتمایز سلول ، DNAاتصال کروماتین به نظیر  و بایولوژیکی فرایندهاي مولکولی
نقل و انتقال نیز مرتبط با درصد چربی در لاشه است. این ژن در  STXBP5Lژن  نقش دارد. Rhoیگنال پروتئین س

 ازجمله: به چند مورد اشاره کرد، توانیمبیولوژیکی این ژن  يهانقشویزیکول ها و مهار اگزوسیتوز نقش دارد. ازجمله 
 .اگزوسیتوز، هموستاز گلوگز، تنظیم منفی ترشح انسولین

ا صفات مرتبط نقش مهمی در شناسایی مناطق ژنگانی مرتبط ب تواندیمژنی  يهاگاهیجاشناسایی این  تیدرنها
دار در جهت کاهش اندازه دنبه مورد با چربی داشته باشد و می تواند در جهت اصلاح ساختار ژنتیکی گوسفندان دنبه

تر دقیقشناسایی و بدون دنبه براي  داربالاتري از گوسفندان دنبه استفاده قرار گیرد. البته انجام مطالعات مشابه با تعداد
 تواند بسیار مناسب باشد.میدنبه  مرتبط با تشکیل يهاژن
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Abstract 
 

Identification of selective signature related to tail shape in Afshari sheep 
 

Afshari sheep is one of the valuable breeds of tails in Iran, which is very important in terms 
of meat and wool production. Due to the tendency toward reducing the size of fat tail  in 
this breed due to reduced production efficiency, researchers are looking for ways to 
eliminate this trait. The aim of this study was to identify the genes that are effective in 
Afshari sheep tail fat in comparison with two breeds without tails such as German Mutton 
and Dorper sheeps through bioinformatics methods. For this purpose, 297 sheep (37 
Afshari, 161 German mutton and 99 Dorper breeds) genotyped with Illumina Ovine 
SNP50K BeadChip genome arrays were used in this study. The FST test was used in the R 
software package version 1.9 to search for selection signature. FST results were different in 
populations of Afshari and Dorper in 130 genomic regions and in populations of Afshari 
and German Mutton in 142 genomic regions. Two Afshari populations shared 24 regions, 
including 24 genes in which, five of them (ALK, ATRNL1, BCL6, SHTN1 and 
STXBP5L) were in QTLs associated with fat storage. Finally, the study of reported QTL in 
sheep orthologous regions showed that these 24 genes overlap with QTL of important 
economic traits including traits related to carcass fat percentage, tail fat deposition, ATP 
binding, cell development as well as fat weight in carcass.The results of this study showed 
that the identification of these gene regions can play an important role in future research to 
identify genomic regions associated with economic traits, including fat-related traits. 
 
Keywords: Selected genomic region, FST, tail fat, Afshari sheep, German mutton sheep, 
Dorper sheep 

 

 


