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  چكيده 

از  شود.  حاصل ميهاي متنوعي از آن  و فرآورده  ا بودهاي در تغذيه و سلامت انسان داراست كه نقش عمده  حائز اهميت  توليد شير از آن جهت

در اين مطالعه، با هدف شناسايي مناطق ژنومي    .شوند طرفي شناسايي مناطق ژنومي تحت انتخاب در حيوانات منجر به ارتقا صفات اقتصادي مي

)  SNPهاي تك نوكلئوتيدي (با استفاده از چندشكلي  يگوسفند، يك پويش ژنوم  كيوسبين نژادهاي قزل و    شير  تحت انتخاب مرتبط با صفت توليد

گوسفندي شركت ايلومينا تعيين ژنوتيپ   50Kهاي  با تراشه كه    كيوسراس گوسفند    ٢٣راس گوسفند قزل و    ٣٥  از  در اين مطالعه  انجام شد. 

نشان داد كه مناطق تحت    iHSنتايج آزمون    استفاده شد.   iHS  آزموناز    تحت انتخاببراي شناسايي نواحي    پژوهش. در اين  ، استفاده شدشدند

  .تحت انتخاب شديد بودندژنوم    منطقه  ١١  در   نژاد قزلو    منطقه  ٣٥در    كيوسنژاد  بود،  نسبت به نژاد قزل بسيار بيشتر    كيوسانتخاب در نژاد  

با  ژن ژن در ارتباط    ٢٣٤ژن و مناطق تحت انتخاب در نژاد قزل با تعداد    ٣٠٣با تعداد    كيوسمناطق تحت انتخاب در نژاد  هاي شناسايي شده 

 Cellular component organizationو    Cell development  ،Secretion by tissue  ،Cell projectionهاي شناسايي شده با مسيرهاي  ژن  .باشند مي

تر با تعداد  مطالعات گسترده مطمئنا  دخيل هستند.    Whole bodyو    Animalها به صورت كلي در دو بافت  در ارتباط بودند. علاوه براين، اين ژن

  ايجاد خواهد نمود. گوسفند را  در گونه  مرتبط با صفت توليد شيرهاي كانديد  درك بهتري از ژن و تراكم بالاتر ماركر هاي بيشترنمونه

 iHS ، SNP ،كيوسنژاد قزل،   توليد شير، نژاد: كليدواژه 
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Abstract 

Milk production is an important factor because it plays a major role in human nutrition and health, and various 
products are obtained from it. On the other hand, the identification of genomic regions under selection in 
animals leads to the improvement of economic traits. To identify the genomic regions under selection related 
to the milk production trait between Qezel and Chios sheep breeds, a genomic survey was conducted using 
single nucleotide polymorphisms (SNP). In this study, 35 Qezel and 23 Chios individuals were used, which 
were genotyped with Illumina's ovine 50K Beadchip. In this research, the iHS test was used to identify the 
selected genomic regions. The results of the iHS test showed that the regions under selection are much more 
in the Chios breed than in Qezel breed, the Chios breed in 35 regions in the Qezel breed, only 11 regions of 
adjacent SNPs were also under strong selection. The identified genes are related to the regions under selection 
in the Chios breed with 303 genes and the regions under selection in the Qezel breed with the number of 234 
genes. The identified genes were related to the pathways of Cell development, Secretion by tissue, Cell 
projection, and Cellular component organization. In addition, these genes are generally involved in both 
Animal and Whole-body tissues. Certainly, more extensive studies with more samples and higher density of 
markers will provide a better understanding of the candidate genes related to milk production traits in sheep 
species. 
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 مقدمه

با توجه به افزايش روز افزون جمعيت نياز به    . آيد  به حساب مي  مواد لبني در سبد غذايي خانوارها ترين  ترين و متعادليكي از كامل به عنوان  شير  

نيز   تواند به عنوان كالايي جهت صادراتدر صورت افزايش توليد و ايجاد مازاد مي از طرفي    هاي لبني از جمله شير افزايش پيدا كرده است. فرآورده

كميت و كيفيت تغذيه، بهداشت و فاكتورهاي مديريتي وابسته ، دام ژنتيكبه عوامل مختلفي از جمله  ي صنعتيواحدهاتوليد شير در استفاده شود. 

هاي مهم مرتبط با صفات اقتصادي و صفات هاي دامي به ازاي هر راس دام شناسايي ژنها به منظور افزايش توليد شير در گونهيكي از روش  است.

وجود دارد كه از   جهان باشد. نژادهاي شيري مختلفي در  گوسفند يكي از حيوانات اهلي جهت توليد شير در كشور ايران مي  توليد شير خواهد بود.  

اشاره كرد. گوسفند قزل يكي از نژادهاي شيري و دنبه    (نژاد شيري برتر دنيا)  كيوسو    (نژاد شيري برتر ايران)  توان به دو نژاد قزلها ميجمله آن

  شيري جهان ترين نژادهاي  يكي از معروف  كيوسباشد. نژاد  دار در ايران است كه منطقه زيست آن در آذربايجان شرقي و مناطق كوهستاني تبريز مي
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در سال هاي اخير با پيشرفت در حوزه بيوتكنولوژي و توالي  ). ٢٠٢٠و زكي زاده،    طن خواهوباشد (اي ميبه نژادهاي مديترانهاست و اين نژاد مربوط 

ژنوم در گونه تنوعيابي  از  استفاده  ژنوم دامهاي مختلف  در جهت شناسايي ژنهاي موجود در  اقتصادي در  ها  با صفات كمي و  هاي مهم مرتبط 

، كه به كمك نشانگرهاي  ه استبوديكي از ابزارهاي موثر در اين زمينه  هاي اصلاح نژادي سرعت بيشتري گرفته است. كشف نشانگرهاي مولكولي  برنامه

هاي تك نوكلوتيدي  . از جمله نشانگرهاي مولكولي چند شكلي فراهم شده است)  QTLصفات كمي (  هايجايگاه  برخي از  امكان شناسايي  مولكولي

)SNP (   ،امروزه از  اندشدهاند  كه در سراسر ژنوم پراكنده  هستند .SNPاستفاده بيشتري   ،ها به دليل فراواني بسيار زياد در سطح ژنوم و اقتصادي بودن

از روش هاي  نشانه) است.  Selection Signature(  هاي انتخابنشانههاي مرتبط با صفات روش  جايگاه براي شناسايي    هاي ژنوميشده است. يكي 

كند تا جهش ژنتيكي  استفاده مي   لبه عنوان نشانگرهاي ژنتيكي براي انجام تجزيه و تحلي  در ژنوم  ماركر  تعداد زياديروشي است كه از    انتخاب

هاي ژنتيكي  كشف ارتباط بين صفات و جايگاه  به دنبال  ژنومي  مطالعاتما در ). در واقع ٢٠٢١كند (جيانگ و همكاران.،  شناسايي صفات پيچيده را 

هاي هاي مهم مرتبط با صفات افتصادي از روشامروزه به منظور درك بهتر فرآيندهاي فيزيولوژيكي ژن  يم. ها در موجودات زنده هستكنندة آنكنترل

است كه اين    نظير هستي شناسي ژن ها   هاي ژني و مسيرهاي زيستيبررسي شبكه،  هاي بيوانفورماتيكيكي از روششود.  ميبيوانفورماتيك استفاده  

  ي حاضر شناسايي مناطق ژنومي هدف از مطالعه).  ٢٠٢١كنار هم صورت گيرد (بخشعلي زاده و همكاران،    ها دري ژندهد تا مطالعه همهامكان را مي

    باشد. مي كيوسدر دو نژاد گوسفند قزل و  صفت توليد شير هاي كانديد مرتبط با و ژن

  ها  مواد و روش

با تراشه هر دو نژاد  .  بودند  كيوسنژاد  راس گوسفند    ٢٣و    نژاد قزلراس گوسفند    ٣٥يابي ژنوم مربوط به  تواليهاي  داده   ،هاي مطالعه حاضرداده

Ovine50K   افزار  از نرم  ژنومي هاي  . براي بررسي كنترل كيفيت داده ه بودند شد  تعيين ژنوتايپكمپاني ايلوميناPlink v1.9    .معيارهاياستفاده شد  

ژنوميداده  كنترل كيفيت آلل كمياب)>%٩٩(  SNP  ، نرخ خوانش  )> ٪۹۵(  شامل نرخ خوانش حيوان  هاي  فراواني  تعادل هاردي    )>%٥(  ،   – و 

  ). ٢٠٢٢(طاهري و همكاران.،  بودند )>10-6( واينبرگ

  iHSآماره 

) از هر  EHH(   افتهيتوسعه    پيهاپلوت  يتيگوسيهموز  نياست كه بر اساس تخم  پيبر هاپلوت  ي انتخاب مبتن  ييروش جابجا  ك ي  iHS  يآزمون آمار

SNP  مجموع  )٢٠٢٣(طاهري و همكاران.،    شوديباشد، محاسبه م   ي اجداد  اي تواند مشتق شده  ي كه م  ، يدو آلل .EHH  مناطق مجاور از   ي بر رو

مقدار درون   كيآن را به عنوان    ن، ياست. بنابرا  LD  يبر اساس درجه فروپاش  iHSشود.    ي م دهينام  كپارچهي  EHHمحاسبه شد به عنوان   SNPهسته  

  NCBIپايگاه اطلاعاتي    3.1در اين آزمايش از نسخه ژنومي    برآورد شد.  R v3.4در نرم افزار    rehh. اين آماره توسط پكيج  كننديم  فيتوص   تيجمع

  ي درصد بالاي   ١ي  هايي كه در بازهSNPهاي كانديد به وسيله   استفاده شد. ژن  وسفندها در سطح ژنوم گSNPبراي به دست آوردن مكان ژنومي  

iHS  افزار  قرار گرفته بودند، توسط نرمPlink v1.9  نرم افزار  و با استفاده از ليست ژني شركت ايلومينا در فضاي  R v3.4  .جهت    تشخيص داده شدند
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شناسي  ها، هستيجهت شناسايي فرآيندهاي بيولوژيكي و عملكردي ژنو    هاي قبلآمده در روشدستهاي بهتر عملكرد ژنتجزيه و تحليل مطلوب

  است، استفاده شد.  Cytoscape v3.8.2افزار كه يك افزونه در نرم CluoGo v2.5.6از برنامه  KEGGها و آناليز مسير ژن

  نتايج و بحث 

  هاي نموداربراي آناليزهاي بعدي انتخاب شدند.  ماركر براي نژاد قزل    ٤٤٤٥٤و    كيوسماركر براي نژاد    ٤٢٠٠٧هاي ژنومي،  پس از كنترل كيفيت داده
نشان دهنده مناطق  بالا،    iHS  ر ي، مناطق با مقادهانمودار  نينشان داده شده است. در او قزل    كيوسبراي دو نژاد    1در شكل    iHSمنهتن از آمار  

نسبت به نژاد قزل بسيار بيشتر   كيوسمنهتن پلات نشان داد كه مناطق تحت انتخاب در نژاد    نتايج   .) ١(شكل    باشند دو نژاد ميتحت انتخاب در  
با    كيوسمناطق تحت انتخاب در نژاد    . هاي مجاور نيز تحت انتخاب شديد بودندSNP  منطقه  ١١در  نژاد قزل    و  منطقه  ٣٥در    كيوساست، كه نژاد  

ژن بين دو نژاد قزل و    ٨٨همچنين نتايج نشان داد كه  .  باشندميژن در ارتباط    ٢٣٤ژن و مناطق تحت انتخاب در نژاد قزل با تعداد    ٣٠٣تعداد  
نسبت به نژاد   كيوسهاي اصلاح نژادي موثرتر در نژاد  نتايج نشان دهنده شدت انتخاب بيشتر و برنامهبه صورت مشترك تحت انتخاب بودند.    كيوس

  قزل است. 

  

  كيوسقزل و در ژنوم گوسفندان   iHS  ريمقاد عيتوز: ١شكل 

ها در دو جمعيت شناسايي  و قزل مسيرهاي بيولوژي مرتبط با اين ژن  كيوسهاي مرتبط با مناطق تحت انتخاب در دو جمعيت  بعد از شناسايي ژن

با    شد. ارتباط   Cellular component organizationو    Cell development  ،Secretion by tissue  ،Cell projectionمسيرهاي شناسايي شده  در 

  دخيل هستند.  Whole bodyو   Animalبافت ها به صورت كلي در دو  اين ژن ،بودند. علاوه براين

  نتيجه گيري 

  از لحاظ موقعيت مكاني  اختلاف زياد  با تعداد كم ونتيجه گرفت كه، انجام مطالعات ژنومي از لحاظ يك صفت بين دو نژاد    توانمياز اين مطالعه  

پيچيده و بزرگ نداشته باشد. از اين رو ممكن است با افزايش تعداد نمونه، افزايش نژادهاي   به دليل روند انتخاب بسيار بسزايي ممكن است كارايي

 امكان رفع اين مشكل وجود داشته باشد.  ،هانشانگرمشابه به لحاظ موقعيت جغرافيايي و همچنين افزايش تراكم 
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