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31/05/1396، تاريخ پذيرش: 25/04/1396تاريخ دريافت:   

 چكيده

در . وزن بدن از مهمترين معيارهاي تعيين كننده سود اقتصادي در صنعت پرورش گوسفند است
تعداد  ) در تشخيصLD( پيوستگيعدم تعادل  مطالعات پيوستگي و انتخاب ژنومي تعيين ميزان و گستره

- تاسيوناواني موايش فرانتخاب براي افزنشانگر مورد نياز و اندازه نمونه، اهميت بسزايي دارد. علاوه براين، 

ر سطح دهايي ها سودمند هستند باعث باقي گذاشتن نشانههاي جديدي كه فقط در برخي از زيرجمعيت
 هستند. هاي مرتبط با صفات مهم اقتصادي در ارتباطQTLها و با ژناغلب اين مناطق  شود.ژنوم مي

دي با وزن بدن از ژنوم گوسفندان نژاد زن مناطقيشناسايي و  LDبنابراين، هدف اين تحقيق مطالعه گستره 
 73ور، از بدين منظ اند.هاي مختلف به صورت مصنوعي يا طبيعي انتخاب شدهمتفاوت بود كه در طي سال

ينا ژنوتيپ شركت ايلوم SNPChip 50Kهاي ند زندي نمونه خون تهيه شد و با استفاده از آرايهرأس گوسف
يفي، در كژنوم گوسفند تعيين شد. پس از مراحل كنترل  Oar_4.0نشانگر بر مبناي آخرين نسخه  54241
بين تمام جفت  2rبا محاسبه آماره  LDمقدار  .حيوان آناليز شدند 71مربوط به  SNPنشانگر  40879نهايت 
هاي عدم ه روشهاي انتخاب بر پاينشانه شناساييبراي  محاسبه شد. PLINKها از طريق نرم افزار جايگاه
 تفاده شد.) اسXP-EHHي بسط داده شده جمعيت تلاقي (هاپلوتايپاز آزمون هموزيگوسيتي  پيوستگيتعادل 

 10 اين تحقيق جنتايبرآورد شد.  2r= 2/0ر با براب K40در  پيوستگيدر اين مطالعه گستره مفيد عدم تعادل 
جزيه و تحليل را شناسايي كرد. ت 22و  21، 13، 12، 9، 6، 5، 3، 2، 1هاي منطقه ژنومي روي كروموزوم

 سم چربي،تابوليهاي مؤثر بر صفات رشد، مبيوانفورماتيكي نشان داد كه برخي از اين مناطق ژنومي با ژن
، FBP1 ،FAM184B ،PKD2هاي كيفيت گوشت مانند ژن انرژي وليسم توسعه سيستم اسكلتي، متابو

FGF19 ،SPP1 ،MEPE ،CAPN2 .همپوشاني دارند  

  .ن بدن، گوسفند زندي، وزXP-EHHهاي انتخاب، آزمون نشانه ،پيوستگيعدم تعادل  :كليدي هايواژه
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  مقدمه

) يا عدم تعادل LD( پيوستگيعدم تعادل 

هاي دو ير تصادفي آللفاز گامتي به ارتباط غ

جايگاه بر روي يك كروموزوم در يك گامت 

). معيار Wall & Pritchard, 2003شود (گفته مي

تعيين كننده موفقيت استفاده از مطالعات پويش 

) به GS) و انتخاب ژنوميك (GWASژنومي (

هاي ژنومي بين نشانگرها و جايگاه LDمقدار 

گي مسبب صفات كمي در طول كل ژنوم بست

 LDدارد. اساس مطالعات ژنومي بر مبناي مقدار 

در جمعيت مورد مطالعه و پايداري فاز عدم 

بين نشانگر و جايگاه ژنومي  پيوستگيتعادل 

ها است ) در خلال نسلQTLصفات كمي (

)Zhao et al., 2014 مقدار .(LD  ممكن است در

 هاي مختلف بسيار متفاوت باشد.بين جمعيت

ها تواند در اشتقاق جمعيتميعلت اين اختلاف 

هاي خيلي قبل، تغيير در اندازه مؤثر در سال

 QTLجمعيت و يا فاصله زياد بين نشانگر و 

جمعيت اوليه و  LDباشد كه منجر به شكستن 

 Deشود (هاي حاصله ميتغيير آن در زير جمعيت

Ross et al., 2008 .(محققان زيادي  ،بنابراين

را در حيوانات اهلي  يپيوستگالگوي عدم تعادل 

به ). Niu et al., 2016اند (مختلف بررسي كرده

در سطح ژنوم  پيوستگيعدم تعادل عنوان نمونه، 

 329/0برابر  2rگوسفند اسپانيايي داراي ميانگين 

 Kbهاي و در فاصله Kb10هاي كمتر از در فاصله

 Garcia-Gamezبود ( 061/0برابر با  500-200

et al., 2012كه ميزان حالي ) درLD  در

گوسفندان استراليايي نژاد بوردر لايسستر، مرينو و 

به  Kb10هاي كمتر از پول دورست در فاصله

گزارش شده است  33/0و  27/0، 34/0ترتيب 

)Al-Mamun et al., 2015.(   

هاي گوسفند به عنوان يكي از اولين دام

هزار سال پيش در ناحيه عراق  11اهلي در حدود 

 ، پشم و شيريران امروزي براي توليد گوشتو ا

نژاد  26بالغ بر  ).Zhao et al., 2016اهلي شد (

گوسفند در ايران وجود دارد كه با مناطق مختلف 

 Mohammadabadi & Sattaiاند (سازگار شده

Mokhtari, 2013; Zamani et al., 2015; 

Khodabakhshzadeh et al., 2016b در حال .(

گوشت مهمترين دليل پرورش حاضر، توليد 

مانند  ديگر توليداتگوسفند در ايران است و 

قرار  اهميت بعديپشم، شير و پوست در درجات 

 ,Mohammadabadi & Sattai Mokhtariدارند (

2013; Zamani et al., 2015; 

Khodabakhshzadeh et al., 2016b .( از زمان

اهلي شدن تا كنون نژادهاي مختلف گوسفند در 

هاي طبيعي و راسر جهان هدف انتخابس

ها با ايجاد اند كه اين انتخابمصنوعي قرار گرفته

يكي  LD هايي در سطح ژنوم همراه است.نشانه

هاي صفات مهم از عوامل مهم در بررسي جهش

عواملي اي است اقتصادي در حيوانات مزرعه

مانند جهش، مهاجرت، رانش و انتخاب باعث 

شود ژنتيكي مي پيوستگيدل بوجود آمدن عدم تعا

)Chevin et al., 2008; Mousavizadeh et al., 
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). چنانچه يك جهش جديد باعث افزايش 2009

شايستگي افراد حامل آن نسبت به ساير افراد 

شود افرادي كه جامعه شود، انتخاب باعث مي

داراي شايستگي بيشتري هستند در تشكيل نسل 

. بدين ترتيب بعد مشاركت بيشتري داشته باشند

فراواني واريانت جهش يافته، بسته به سهم آن در 

شروع به افزايش افزايش شايستگي به سرعت 

بنابراين زماني كه يك آلل سودمند خواهد كرد. 

هاي مختلف، هدف انتخاب مثبت در طي زمان

هايي در سطح گيرد باعث ايجاد نشانهقرار مي

واني گردد كه از طريق بررسي طيف فراژنوم مي

 ,.Sabeti et alقابل شناسايي است ( LDآللي و 

از طرفي استفاده از نشانگرهاي ژنتيكي  ).2006

در انتخاب و اصلاح نژاد به طور مهيجي پيشرفت 

 ,.Mohammadi et alكند (ژنتيكي را تسريع مي

2011; Javanmard et al., 2008 و مطالعه (

ساختار ژنتيكي نژادهاي بومي براي حفاظت از 

منابع ژنتيكي لازم و ضروري است 

)Khodabakhshzadeh et al., 2016a(.  به طور

كشورهاي جهان هدف از اصلاح  بيشتر در كلي

نژاد گوسفند سودآوري از طريق بهبود يك يا چند 

 ,.Soufy et al( صفت اقتصادي در جامعه است

تواند از طريق انتخاب مي بهبود. اين )2009

ن والدين نسل آينده بر گوسفندان برتر به عنوا

اساس شايستگي ژنتيكي آنها براي صفات مورد 

 ,.Khodabakhshzadeh et alنظر صورت گيرد (

2015a; Khodabakhshzadeh et al., 2016a .(

هاي ژنتيكي، حفظ تنوع همگام با افزايش پيشرفت

ژنتيكي يك جمعيت براي اطمينان از پاسخ به 

هاي برنامهانتخاب بلند مدت، يك وظيفه مهم 

 Khodabakhshzadeh etاصلاح نژادي است (

al., 2015aدر بيشتر نژادي اصلاح هاي). برنامه 

 عمل اهلي حيوانات توليدي بهبود وضعيت جهت

 تنوع مقدار به هابرنامه اين كنندكه توفيقمي

دارد  ها بستگيگله موجود در ژنتيكي

)Khodabakhshzadeh et al., 2015a(.  

اولين تراشه  2009ه در سال پس از اينك

SNP  در گوسفند در قالب پروژهSheep 

HapMap  طراحي شد، تحقيقات موفقيت آميز

در گوسفند  XP-EHHمختلفي با استفاده از روش 

و برخي از حيوانات اهلي ديگر صورت گرفته 

 ,.Qanbari et al., 2011; Kim et alاست (

2015; Utsunomiya et al., 2015; Zhao et al., 

2016; Chen et al., 2016; Iso-Touru et al., 

 2012اي در سال در پروژه گسترده ).2016

گروهي از دانشمندان جهت شناسايي نواحي 

در جمعيت گوسفندان سراسر مثبت تحت انتخاب 

 در قالب، نژاد مختلف 74شامل  جهان

مورد تجزيه و تحليل  HapMap  Sheepپروژه

). نتايج پويش Kijas et al., 2012قرار دادند (

ناحيه مرتبط با  31هاي انتخاب، ژنومي سيگنال

اندازه بدن، استخوان،  مورفولوژي، پوست رنگ

همچنين رشد و توليدمثل را آشكار نمود. 

 نژادهاي مختلف چينيشناسايي مناطق ژنومي در 

و بررسي تمايز  SNPانگر نش 54000با حدود 
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نشان داد  XP-EHHروش جمعيتي با استفاده از 

، 1كه چندين منطقه ژنومي بر روي كروموزومهاي 

داراي شواهدي از  23و  20، 19، 12، 7، 5، 3

 شدههاي گزارش QTLباشند. بررسي انتخاب مي

نيز حاكي از آن بود كه اين كانديدا  در مناطق

اقتصادي مرتبط با صفات مهم هاي QTLمناطق با 

همپوشاني و متابوليسم چربي توليدمثل لاشه، 

هايي كه داراي ژن ).Zhao et al., 2016دارند (

بالايي در مجاور  EHHفراواني بالا و همچنين 

هاي مثبت بوده و هدف انتخابآلل انتخابي باشند 

ها، كه علاوه بر انتخاب طبيعي به خصوص در دام

توانند رار دارند ميتحت انتخاب مصنوعي نيز ق

هاي عمده هاي كانديدا براي ژناي از جايگاهپاره

). هدف از اين Zhao et al., 2016اثر باشند (

بررسي ساختار گستره عدم تعادل تحقيق، 

شناسايي مناطقي از ژنوم بود كه در و  پيوستگي

زندي طي ساليان متمادي به صورت نژاد گوسفند 

هاي مختلف قرار طبيعي و مصنوعي هدف انتخاب

همچنين معيار انتخاب در اين ايستگاه اند. گرفته

 مشخصاتو برخي از براساس وزن از شيرگيري 

- اين مطالعه مي. شودظاهري بدن آنان انجام مي

تواند مبناي انجام تحقيقات تكميلي پويش كل 

ژنوم گله مذكور به منظور شناسايي نواحي تحت 

هاي انتخاب و هان برنامانتخاب جهت بهبود راندم

  هاي اصلاح نژادي آن باشد.استراتژي

  

  هامواد و روش

زندي حاضر در  نژاد گوسفندرأس  300از 

دو گله مركز اصلاح نژاد خجير واقع در تهران 

وابسته به سازمان جهاد كشاورزي استان تهران 

سي سي  5-7خون گيري به عمل آمد. مقدار 

در  EDTA ميلي ليتر 5/0استحصال شده همراه با 

- ريخته شد. نمونه pH 8-5/7هاي خلاء با لوله

 هاي گرفته شده بلافاصله بعد از شماره گذاري و

ان با حفظ شرايط سرد به آزمايشگاه منتقل و تا زم

درجه سانتيگراد  4در دماي  DNAاستخراج 

 هاي اخذ شده پس ازنگهداري شد. از ميان نمونه

بطه آناليز شجره، حيواناتي كه كمترين را

يع خويشاوندي را با هم داشته و در دو انتهاي توز

 73صفت وزن از شيرگيري قرار داشتند به تعداد 

بدين منظور از اطلاعات رأس انتخاب شدند. 

مربوط به شجره و ركوردهاي وزن تولد، 

شيرگيري، شش ماهگي، نه ماهگي و يكسالگي 

در  1390تا  1371ركورد كه از سال  8366شامل 

رورش و اصلاح نژاد گوسفند زندي ايستگاه پ

، آوري شده بوداستان تهران (ايستگاه خجير) جمع

 تحليل پس از تجزيه و مورد استفاده قرار گرفت.

 هاي اصلاحي حيوانات،بيني ارزشها و پيشداده

هاي هايي كه در دو انتهاي توزيع ارزشدام

  .اصلاحي بالا و پايين قرار داشتند انتخاب شدند

با استفاده از روش بهينه  DNA استخراج

پس يافته استخراج نمكي از خون كامل انجام شد. 

از اطمينان از كميت و كيفيت بالاي نمونه ها، 

جهت تعيين ژنوتيپ  ng/µl 50غلظت آنها تا 
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  Neogenكمپانيها در رقيق شد. ژنوتيپ نمونه

)http://genomics.neogen.com ( در كشور

     Illumina هايرايهآمريكا با استفاده از آ

OvineSNP50K BeadChip بكارگيري  با

 Illumina( پروتكل استاندارد شركت ايلومينا

Inc., San Diego, CA, USA تعيين ژنوتيپ (

ها امكان تعيين ژنوتيپ همزمان شدند. اين آرايه

با ميانگين فاصله بين جايگاه نشانگري  54241

 Illumina( كنندرا فراهم مي Kb 9/50نشانگرها 

OvineSNP50 BeadChipDatasheet(.  براي

از  تعيين ژنوتيپ شدههاي فيلتراسيون داده

ها، نمونه تعيين ژنوتيپ شدهاني معيارهاي فراو

نشانگرها در هر نمونه و  تعيين ژنوتيپ شدهنرخ 

- ) استفاده ميMAF( نادر يفراواني آللحداقل 

تعيين هايي كه فراواني شود. در ابتدا نمونه

درصد بود، شناسايي  90آنها كمتر از  ژنوتيپ شده

ها احتمال بيشتري داشته و حذف شد. اين نمونه

تعيين هاي گمشده همراه بوده و خطاي  كه با داده

در مرحله بعد در آنها بالا باشد.  ژنوتيپ شده

نشانگرهايي كه حداقل فراوني آللي در آنها كمتر 

بود حذف شدند، زمانيكه فراواني  درصد 5از 

باشد سبب كمتر  درصد 5آللي نشانگرها كمتر از 

بين جفت  LD براي ميزان 2rآماره  1برآورد شدن

). Espigolan et al., 2013ها خواهد شد (نشانگر

 تعيين ژنوتيپ شدهسپس نشانگرهايي كه نرخ 

درصد بود شناسايي و  95ها كمتر از آنها در نمونه

                                                           

1 . underestimate 

هاي باقيمانده SNPدر نهايت براي حذف شدند. 

واينبرگ قرار نداشتند - آنهايي كه در تعادل هاردي

 Teo et( ژنوتيپبه عنوان معياري از خطاي تعيين 

al., 2007.به منظور سطح  ) كنار گذاشته شدند

در نظر گرفته شد كه با استفاده از  10-6احتمال 

مراحل مختلف  تصحيح بنفروني به دست آمد.

 PLINKنرم افزار فيلتراسيون با استفاده از 

)v1.90; 

http://pngu.mgh.harvard.edu/purcell/plink (

محاسبه براي . )Purcell et al., 2007( انجام شد

استفاده  2rدر بين نشانگرها از آماره  LDمقدار 

  ):William, 1974شد (

  
هاي فراواني 2BPو  1AP ،2AP ،1BPكه در آن 

، 11Pاست.  Bو  Aها در دو جايگاه هر يك از آلل

12P ،21P  22وP  به ترتيب  هاهاپلوتيپفراواني

باشد. مي A2B2و  A1B1 ،A1B2 ،A2B1براي 

هر كروموزوم اتوزومي به صورت براي  LDميزان 

-kb  ،10-25 kb ،25 10-0جداگانه و در فواصل

50 kb ،50-100 kb،100-500 kb ،0.5-1 Mb ،1-

5 Mb  10-5و Mb .محاسبه شد   

جهت بررسي الگوي انتخاب مثبت در سطح 

استفاده  XP-EHHژنوم اين دو جمعيت از روش 

ل تعاد هاي مبتني بر پايه عدممهمترين آزمونشد. 

 XP-EHH و طول هاپلوتيپي، روش پيوستگي

اين روش مناطق ژنومي تحت انتخاب  درباشد مي

و فراواني بالا را  EHHهاي با بوسيله آلل
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جهت  ).Sabeti et al., 2007دهد (تشخيص مي

بايستي وضعيت اجدادي  XP-EHHمحاسبه آماره 

هاي مورد استفاده مشخص SNPهاي مختلف آلل

ها از SNPضعيت اجدادي شود. بدين منظور و

 Sheep HapMapپروژه 

)http://www.sheephapmap.org.در  ) تهيه شد

در دو جمعيت با  هاهاپلوتيپ XP-EHHروش 

شوند تا تنوع در ميزان نوتركيبي در هم مقايسه مي

ته شود. هاي مختلف ژنوم نيز در نظر گرفقسمت

يپي براي كل ژنوم هر جهت تعيين فازهاي هاپلوت

هاي مورد مطالعه، از نرم افزار جمعيت يك از

fastPHASE V.1.2.3  استفاده شد. در اين برنامه

از روش حداكثر درستنمايي براي تخمين 

 هاهاپلوتيپهاي گمشده و بازسازي ژنوتيپ

 .)Scheet & Stephens, 2006( شوداستفاده مي

آزمايشگاه سايت از وب EHH-XPبرنامه 
Pritchard 

)/http://hgdp.uchicago.edu/Softwareه ) ب

-XPهاي ورودي براي نرم افزار فايل دست آمد.

EHH  يپي دو فايل داده براي فازهاي هاپلوتشامل

هاي براي هر جمعيت تعيين شده و فايل نقشه

SNP هاي مورد استفاده است. فايل نقشه ورودي

، موقعيت فيزيكي SNPستون شامل نام  5حاوي 

نگر عدد يك ايي كه بياهو موقعيت ژنتيكي و آلل

براي باشد. يپ هستند ميو صفر در فايل هاپلوت

ها در سطح ژنوم SNPتعيين موقعيت ژنومي 

گوسفند از آخرين نسخه ژنومي گوسفند 

(assembly Oar_v4.0)  پايگاه اطلاعاتيNCBI 

استفاده شد 

)https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genome/83

ها به SNPكي بين از آنجا كه فاصله ژنتي ،اما ).

سانتي مورگان در دسترس نيست براي تعيين 

موقعيت ژنتيكي نشانگرها از تبديل ساده 

1cM=1Mbp ) استفاده شدKijas et al., 2012.( 

با توجه به ميانگين  XP-EHHهاي خروجي فايل

هاي به دست آمده و انحراف معيار كل ارزش

ي هاي نهايشود كه واسطه آن ارزشاستاندارد مي

 .صفر و واريانس يك خواهد بودداراي ميانگين 

در اين تحقيق براي ترسيم گراف منهتن از نرم 

 Barrett et( استفاده شد Haploview v.4.2افزار 

al., 2005(. هاي مرتبط با به منظور شناسايي ژن

پيش و پس از  Kb 500هاي انتخاب ژنوم، بخش

بيشتر  نقاط آغاز و پايان توالي مرتبط مورد بررسي

ژنوم  نويسيشرحبا توجه به اينكه قرار گرفت. 

هايي كه گوسفند هنوز تكميل نشده است، پايگاه

هاي بيوشيميايي و شبكه براي توصيف مكانيسم

ژني موجود هستند، گونه گوسفند را قبول نمي

كنند لذا از ژنوم انسان جهت بررسي اينكه مناطق 

د، ژنومي شناسايي شده حاوي ژن خاصي هستن

ژنوم انسان با استفاده از  اورتولوگوسدر مناطق 

 Ensembl  اطلاعاتي آنلاين جستجو در پايگاه

Genes 88 Database بوسيلهBioMart  

)www.ensembl.org/biomart ( مورد بررسي

هاي به براي تفسير بهتر عملكرد ژن قرار گرفت.

هاي اطلاعاتي آنلاين دست آمده از پايگاه

GeneCards )http://www.genecards.org و (



  1396و همكاران،  يمحمد

١٥٧ 

Journal of Agricultural Biotechnology; Printing ISSN: 2228-6705, Electronic ISSN: 2228-6500 

 

UniProtKB )http://www.uniprot.org (

بيولوژيكي  فرآيندهايكاوش جهت  استفاده شد.

مسير آناليز  وآنتولوژي ژن  ،هاژن عملكرديو 

)KEGG ( 6.8نرم افزار آنلايناز با استفاده  

DAVID )http://david.abcc.ncifcrf.gov/ (

ژني به منظور هاي شبكه ترسيمجهت  استفاده شد.

هاي شناسايي شده بررسي ارتباط متقابل پروتئين

در مقايسات مربوطه با يكديگر از پايگاه 

 )STRING v10  )http://string-db.orgاطلاعاتي

آيا در نهايت براي بررسي اينكه  .شداستفاده 

هاي شناسايي شده QTLمناطق مورد نظر با 

آنلاين همپوشاني دارد يا خير، از مركز اطلاعاتي 

QTL )http://i.animalgenome.org/jbrowse/ (

  مورد بررسي قرار گرفت.

  

  و بحث نتايج

كنترل كيفيت مختلف پس از اجراي مراحل 

نشانگر به كار رفته در  54241از مجموع ها، داده

نشانگر توانستند مراحل  40879اين تحقيق، 

مختلف كنترل كيفيت را بگذرانند. به طور كلي 

ر به دليل حداقل فراواني آللي كمتر نشانگ 7717

تعيين نشانگر به دليل نرخ  1070، درصد 5از 

 117در هر نمونه، % 95كمتر از  ژنوتيپ شده

 1542نشانگر به دليل عدم تعادل هاردي واينبرگ، 

نشانگر با  2916و  X كروموزومنشانگر روي 

نمونه  2همچنين  حذف شدند.ناشناخته موقعيت 

% 90 از كمتر تعيين ژنوتيپ شده يبه دليل فراوان

تعداد نشانگرها به ترتيب حذف شدند. 

كروموزوم، ميانگين و حداقل و حداكثر فاصله 

نشان داده شده  1در جدول  SNPبين دو نشانگر 

بر روي كروموزوم  SNPاست. بيشترين تعداد 

 24روي كروموزوم آنها شماره يك و كمترين 

 SNP ،59ين دو واقع شده است. ميانگين فاصله ب

Kb  و حداقل و حداكثر فاصله بين دوSNP  به

 89/2و  6 كروموزومدر داخل  Kb 14/5ترتيب 

Mb  قرار داشت. 22در داخل كروموزوم  

در بين جفت نشانگرها به  LDنتايج آناليز 

بين جفت  Mb 10تفكيك هر كروموزوم تا فاصله 

با  نشان داده شده است. 2نشانگرها در جدول 

كاهش  LDفاصله جفت نشانگرها مقدار افزايش 

 50كمتر از  18/0حدود  LDيافته است و مقدار 

Kb  10توسعه يافته است. در فاصله كمتر از Kb 

بوده و بيشترين  34/0برابر با  LDميانگين مقدار 

-به ترتيب روي كروموزوم LDو كمترين ميزان 

  مشاهده شد. 17و  25هاي 
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 ورد استفاده در آناليزها.مشخصات نشانگرهاي م -1جدول

Table 1- Summary of characteristic SNPs used in the analysis. 
 بين فاصله كمترين

SNP  )kb( 

Shortest 

SNP interval 

بيشترين فاصله بين 

SNP )Mb( 

Longest SNP 

interval  

ميانگين فاصله 

 )SNP  )Mbبين 

Average SNP 

interval  

تعداد 

  نشانگر
No. of 

SNP  

طول 

)Mb( 

Length  

 كروموزوم

Chromoso

me  
  

5.393 0.813 0.053 5168 275.41 1 
5.735 0.784 0.061 4036 248.97 2 
5.525 1.284 0.060 3191 224.00 3 
5.204 0.457 0.056 2098 119.22 4 
5.164 0.743 0.060 1778 107.84 5 
5.141 1.672 0.059 1957 116.89 6 
5.402 0.205 0.054 1845 100.01 7 
5.184 0.404 0.054 1653 90.62 8 
5.705 0.506 0.061 1546 94.58 9 
5.585 2.019 0.059 1461 86.38 10 
5.399 0.511 0.062 991 62.17 11 
5.387 1.068 0.060 1301 79.03 12 
5.577 0.803 0.065 1270 82.95 13 
5.504 1.009 0.063 991 62.57 14 
5.613 1.055 0.063 1278 80.78 15 
5.792 0.524 0.061 1170 71.69 16 
5.712 0.463 0.060 1204 72.25 17 
5.565 0.575 0.057 1201 68.49 18 
5.577 0.373 0.063 954 60.45 19 
5.598 1.269 0.060 845 51.05 20 
5.574 2.022 0.059 841 49.99 21 
5.411 2.891 0.054 935 50.78 22 
5.484 0.615 0.063 985 62.28 23 
5.613 0.434 0.066 628 41.98 24 
5.712 0.490 0.054 824 45.22 25 
5.714 1.192 0.060 728 44.05 26 
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  مگاباز در ژنوم. 10بين جفت نشانگرها تا فاصله  2rآمار توصيفي ميانگين  -2جدول 
Table 2- Statistical information for average r2 as distance between pairs of SNP up to 10 

Mb for the genome. 
  SNPفاصله بين         

Distance interval SNP 

  كروموزوم
Chromos

ome  
5-10 

Mb 

1-5 
Mb 

0.5-1 

Mb 

100-500 

Kb 

50-100 

Kb 

25-50 

Kb 

10-25 Kb 0-10 
Kb 

  

0.031 0.061 0.079 0.089 0.105 0.186 0.212 0.347  1 
0.021 0.061 0.070 0.083 0.114 0.175 0.283 0.354 2 
0.031 0.061 0.071 0.093 0.114 0.184 0.256 0.338 3 
0.020 0.051 0.079 0.083 0.112 0.193 0.269 0.352 4 
0.030 0.051 0.050 0.083 0.124 0.178 0.245 0.353 5 
0.031 0.051 0.065 0.093 0.122 0.192 0.284 0.395 6 
0.031 0.051 0.060 0.072 0.108 0.163 0.263 0.339 7 
0.030 0.061 0.079 0.092 0.157 0.197 0.290 0.401 8 
0.010 0.051 0.068 0.082 0.104 0.214 0.282 0.355 9 
0.022 0.047 0.072 0.073 0.111 0.203 0.282 0.343 10 
0.029 0.044 0.059 0.072 0.132 0.156 0.197 0.371 11 
0.020 0.045 0.078 0.092 0.105 0.162 0.170 0.332 12 
0.030 0.051 0.080 0.093 0.117 0.176 0.185 0.367 13 
0.030 0.051 0.079 0.092 0.109 0.167 0.202 0.352 14 
0.020 0.049 0.079 0.092 0.104 0.158 0.181 0.350 15 
0.020 0.049 0.070 0.082 0.106 0.191 0.254 0.371 16 
0.020 0.050 0.072 0.089 0.159 0.186 0.195 0.256 17 
0.020 0.049 0.077 0.082 0.093 0.132 0.144 0.291 18 
0.030 0.049 0.079 0.082 0.123 0.164 0.172 0.383 19 
0.030 0.050 0.070 0.087 0.190 0.192 0.242 0.319 20 
0.030  0.050  0.072  0.087  0.140  0.161  0.199  0.348  21  
0.032 0.049 0.072 0.087 0.130 0.159 0.164 0.287 22 
0.032 0.050 0.078 0.082 0.155 0.192 0.211 0.303 23 
0.032 0.043 0.077 0.083 0.133 0.156 0.191 0.284 24 
0.042 0.068 0.088 0.099 0.162 0.242 0.257 0.417 25 
0.011 0.056 0.078 0.083 0.119 0.139 0.155 0.276 26  

  

 2rهمچنين نيمه طول محاسبه شده براي  

از مقدار  Mbدر هر  2rاي كه ميانگين (فاصله

بوده كه  07/0رسد) حداكثري خود به نصف مي

دهد كه بود. مطالعات نشان مي Mb 7/4متناظر با 

در جمعيت  LDبه ميزان LD يابيبازدهي نقشه

در طول ژنوم،  LDمورد مطالعه، عدم تجانس 

بستگي  QTLعدم تجانس آلليك تراكم نشانگر و 

به  LDخواهد داشت. جمعيتي با مقدار بالاي 

باشد و بالعكس تراكم نشانگري كمتر نيازمند مي

)Meadows et al., 2008 در اين مطالعه براي .(
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) 2r  William )1974از آماره  LDبررسي مقدار 

استفاده شد. بررسي اين آماره نشان داد كه با 

كاهش يافته  LDگرها، مقدار افزايش فاصله نشان

- با افزايش فاصله نشان مي 2rاست. كاهش مقدار 

دهد كه چه مقدار نشانگر يا فنوتيپ در ابتداي 

 در پژوهشي باشد.مطالعه ژنومي مورد نياز مي

Pritchard & Przeworski )2001 گزارش (

دادند كه به طور كلي اندازه نمونه بايد به مقدار 
2r/1 افزايش يابد تا QTL  ژنوتيپ نشده شناسايي

هاي ديگر نسبت به آماره 2rشود. برتري ديگر 

بيني نسبت به تعداد نشانگر علاوه بر قدرت پيش

تحت تأثير اريبي  ´Dآماره  اين است كه برخلاف

-تعداد كم نمونه و يا فراواني پايين آللي قرار نمي

 2rنتايج اين تحقيق نشان داد كه مقدار  گيرد.

 40ر گوسفند نژاد زندي كمتر از د 20/0حدود 

Kb  توسعه يافته است كه با نتيجه به دست آمده

 در گوسفند بلوچي ايراني مطابقت دارد

)Gholizadeh et al., 2014(.  گزارشات قبلي در

را براساس  LDمقدار  Mb 20گوسفند و گاو تا 

كه بعد از  شوداند و فرض ميگزارش داده 2rآماره 

10 Mb دهد (نمي نوتركيبي رخDe Roos et al., 

دامنه توسعه  ). نتايج تحقيق حاضر كمتر از2008

LD باشد كه به طور هاي گوشتي ميدر گاو

 Porto-Netoگزارش شده است ( Kb  50ميانگين

et al., 2014رسد پايين بودن مقدار ). به نظر مي

LD  نسبت به آنچه در نژادهاي گاو گزارش شده

دازه مؤثر جمعيت مربوط است به طور عمده به ان

باشد. مقدار شود كه در گوسفندان بالاتر ميمي

LD هاي مختلف در اين تحقيق در بين كروموزوم

مابين  LDمتفاوت بود. تفاوت در مقدار 

 محققين مختلفي ها در گوسفند توسطكروموزوم

 ,.et al., 2015; Liu et al( گزارش شده است

2017 Gholizadeh( .توان نرخ مي دليل آنرا

ها، متفاوت نوتركيبي درون و بين كروموزوم

ژنتيكي و تأثير انتخاب  رانشهتروزيگوسيتي، 

 ,.Liu et alصفات مهم اقتصادي مربوط دانست (

در داخل يك كروموزوم نيز نرخ  ،علاوهه). ب2017

نوتركيبي از ناحيه سانترومريك به ناحيه تلومريك 

ند منجر به توايابد. اين موضوع ميافزايش مي

در  پيوستگيتنوع در مقدار و وسعت عدم تعادل 

سطح مفيد عدم تعادل  .نواحي مختلف ژنوم شود

ي در واقع ميزان تنوع جايگاه صفت كم پيوستگي

شود. است كه در نشانگر مشاهده مي

Meuwissen et al. )2001 گزارش كردند براي (

افزايش صحت برآورد ارزش اصلاحي ژنومي 

)GEBV پيوستگيمقدار عدم تعادل  85/0) تا 

 باباشد.  2/0حداقل بايستي  2rبراساس آماره 

بايستي  Kb  40توجه به جمعيت حاضر تقريباً هر

يك نشانگر وجود داشته باشد تا بتوان به ميانگين 
2r  آماره  رسيد. 2/0برابر باEHH-XP كه مبتني بر 

باشد، يپي ميو طول هاپلوت پيوستگيعدم تعادل 

اسايي نواحي ژنومي تحت انتخاب مثبت جهت شن

مورد استفاده قرار گرفت. اين روش مناطق ژنومي 

هاي اجدادي و تحت انتخاب را بوسيله آلل

دهد. بعد از مرحله يپي تشخيص ميفازهاي هاپلوت

هاي داراي اطلاعات اجدادي از SNPفراخواني 
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در ها انجام شد. ها ويرايش دادهSNPمجموع كل 

اي شناسايي بهتر مناطق ژنومي اين تحقيق، بر

تحت انتخاب در كل ژنوم گراف منهتن ترسيم 

- هايي از ژنوم كه ارزششد. در اين گراف بخش

بالايي دارند، نشان دهنده تمايز  XP-EHHهاي 

هاي با وزن از شيرگيري بالا و وزن از جمعيت

شيرگيري پايين در گوسفند نژاد زندي در آن 

كه به ب مثبت هستند مناطق ژنومي در اثر انتخا

هاي طبيعي و مصنوعي در طي دنبال انتخاب

هاي مورد نظر به ايگاهجهاي مختلف براي نسل

نتايج به دست آمده نشان داد  وجود آمده است.

هاي مجاور SNPكه در چندين منطقه ژنومي 

تفرق جمعيتي بالايي داشتند، كه در اين تحقيق 

، 5، 3، 2، 1هاي منطقه ژنومي روي كروموزوم 10

). 1شناسايي شد (شكل  22و  21، 13، 12، 9، 6

در مقايسه بين  5/3 بالاتر از XP-EHHهاي ارزش

هاي كل ارزش 9/99دو وزن متفاوت در صدك 

XP-EHH در  دار بود.قرار داشت و بسيار معني

هاي هاي انتخاب براي جمعيتاين مقايسه نشانه

متر ك XP-EHH داراي با وزن بالاي از شيرگيري

در اين بخش برخي از به دست آمد.  -50/3از 

شود. هايي كه تحت انتخاب بودند، بحث ميژن

هاي شناسايي شده در نواحي مختلف ژنومي ژن

توانند به عنوان كانديدهاي تحت انتخاب مي

مطرح باشند. در اين بررسي جمعيت با وزن از 

شيرگيري بالا و جمعيت با وزن از شيرگيري 

هاي مرتبط با رشد، رسي كرديم. جايگاهپايين را بر

وزن بدن و وزن لاشه و تركيب لاشه بر روي 

هاي مختلف گوياي اين است كه كروموزوم

توارث چندژني ذخيره گوشت و چربي وابسته به 

جنس نيست. در كل بررسي همه مناطق ژنومي 

تحت انتخاب با استفاده از پايگاه اطلاعاتي 

GeneCards  وUniProtKB ن داد كه همه نشا

رشد و متابوليسم چربي، اين مناطق با صفات 

 توسعه نظام استخوان بندي، متابوليسم قند و

- توليدمثل مرتبط هستند و فهرست ژنانرژي و 

هاي هايي كه درون يا نزديك اين جايگاه

ارائه شده  3كروموزومي قرار دارند در جدول 

ها در اين بررسي به عنوان شماري از ژن است.

- بررسي كه بااند، هاي انتخاب گزارش شدهانهنش

 ,.Kijas et alهاي پيشين همخواني داشت (

2012; Fariello et al., 2014; Mancini et al., 

2014; Jarvis et al., 2012; Li & Kim, 2015; 

Yang et al., 2016(. هاي ژنFBP1  وFBP2  كه

در اين تحقيق با منطقه تحت انتخاب مثبت روي 

همپوشاني دارند، نقش كليدي در  2وزوم كروم

چرخه پنتوز فسفات و چرخه كربس داشته و به 

فسفات -6و1عنوان كاتاليز آنزيم تبديل فروكتوز 

علاوه بر اين در  باشند.فسفات مي-6به فروكتوز 

هموستازي گلوكز، تنظيم گلوكونئوژنز و ايزوزيم 

ها باعث عضله نقش دارند و نقص در اين آنزيم

شود شدن افزايش وزن مي محدود

)GeneCards.(  
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 در سطح ژنوم جمعيت گوسفندان نژاد زندي با موقعيت XP-EHHهاي آماره توزيع ارزش -1شكل 

 Yاستاندارد شده آنها بر روي محور  XP-EHHهاي و ارزش Xها بر روي محور SNPكروموزومي 

 اشد.بمي Xهاي اتوزوم و كروموزوم صدك 9/99نمايش داده شده است. خط ترسيم شده نشان دهنده 

Figure 1- Distribution genomes of XP-EHH values in Zandi sheep breed population by 

chromosome: SNP position in the genome is shown on the X-axis, and XP-EHH 

standard values are plotted on the Y-axis. The values above the lines are in 99.9 

percentile of autosomal and chromosome X SNPs. 
 

ها در فرآيندهاي بيولوژيكي در اين ژن

متابوليسم قندهاي فروكتوز و بيوسنتز ساكارز 

 6و1فرم كبدي آنزيم  FBP1نقش دارند. ژن 

 6اي آنزيم اوفرم عضله FBP2فسفاتاز و ژن 

  ).UniProtKB Geneفسفاتاز است (

) نقش Weikard et al.  )2012طالعهدر م

هاي اسكلتي و غدد اين دو ژن در ارتباط با عضله

پستاني معني دار گزارش شده است. همچنين در 

نژاد گاو گوشتي (آنگوس،  4اي روي مطالعه

سمينتال، آميخته هاي سمينتال و هرفورد) ارتباط 

با  FBP1داري بين چند شكلي در ژن معني

في روزانه، طول لاشه، وزن ميانگين خوراك مصر

لاشه و ضخامت چربي پشت گزارش شده است 

)Guo et al., 2007.(  

 3كه بر روي كروموزوم  ABOPژن 

هاي كليدي در ارتباط با واقع شده است، نقش

تنظيم ميزان خوراك مصرفي، متابوليسم چربي، 

ذخيره پروتئين و همچنين جذب و هضم 

). ژن GeneCardsها در بدن دارد (ويتامين

APOB  در متابوليسم ليپيد از طريق جذب و

ترشح ليپيدها شامل كلسترول و تري گليسريدها 

  دخالت دارد.
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  .هاي شناسايي شده مرتبط با مناطق تحت انتخاب در گوسفند نژاد زنديژن -3جدول 

Table 3- The identified genes under selection in Zandi sheep breed. 
ي گوسفند موقعيت ژنوم

 (كروموزومي)

Location on Ovine 
genome (Chromosome) 

موقعيت ژنومي انسان 
 (كروموزومي)

Location on Human 
genome (Chromosome) 

 ژن (ها)

Gene(s) 

 صفات مرتبط

Related Traits 

 منابع
References 

(2) 31653188-31684127 (9) 94603133-94640249 FBP1 
  ميانگين خوراك مصرفي روزانه، طول لاشه 

Average Daily Feed Intake, Carcass 
Length  

Guo et al., 2007 

(2) 31709019-31765595 (9) 94558720-94593793 FBP2 
  هاي اسكلتي،  توليد شيررشد ماهيچه

Growth of skeletal muscle; 
Milk Production 

Weikard et al., 
2012 

(3) 28671825-28710732 (2) 21044073-21001429 APOB 
 وزن بدن در سنين مختلف، چاقي

body weight in different age; 
obesity 

Zhang et al., 
2006 

(5) 5056451-5057662 (19) 17816512-17821574 INSL3 
 ريكيفيت اسپرم، بارو

Sperm quality, Fertility 
Mishra et al.2013 

(6) 36514210-36556824 (4) 88257620-88284769 ABCG2 

كارايي مصرف خوراك، چربي داخل ماهيچه 
 (ماربيلينگ)اي 

Feed efficiency; Intramuscular fat 

Mishra et al., 
2014 

(6) 37138667-37257756 (4) 17629306-17781512 
FAM184

B 
 افزايش وزن روزانهصفات رشد، 

Growth traits; Average daily gain 
Jin et al., 2015 

(6) 36837847-36848482 (4) 87799581-87812435 IBSP 
  اندازه گوساله، سقط جنين

Calf size, Dystocia 
Olsen et al., 2010 

(6) 37092323-37118578 (4) 17577192-17607972 LAP3 

رشد جنين و اندازه لاشه صفات مرتبط با 
 لاشه

Foetal growth and Carcass size; Carcass 
traits 

Bongiorni et al., 
2012; 

Saatchi et al., 
2014 

(6) 36804948-36811949 (4) 87799581-87846817 MEPE 
 ,Calf size  اندازه گوساله، سقط جنين

Dystocia 
Olsen et al., 2010 

(6) 36566367-36630153 (4) 88007668-88077777 PKD2 

وزن لاشه گرم و ميزان چربي داخل ماهيچه 
 اي (ماربيلينگ)

Hot carcass weight; Intramuscular fat 

Abo-Ismail et al., 
2014 

(6) 36404281-36418026 (4) 88257620-88284769 PPM1K 
   وزن لاشه گرم، باقيمانده خوراك مصرفي
Hot carcass weight; Residual feed intake 

Abo-Ismail et al., 
2014 

(6) 36651734-36658288 (4) 87975650-87983426 SPP1 

وزن بدن در يكسالگي، وزن زنده قبل از 
 Yearling body كشتار، افزايش وزن روزانه

Weight, Body weight before Slaughter, 
Average Daily Gain  

White et al., 2007 

(9) 37556752-37589709 (8) 58552924-58582860 SDCBP وزن لاشه گرم  Hot carcass weight  Lee et al., 2013 

(12) 25191495-25241603 
(1) 223701593-
223776018 

CAPN2 كيفيت گوشت  Meat quality  Tizioto et al., 
2013 

(12) 25081358-25156543 
(1) 223538007-
223665734 

CAPN8 
 بازدهي خوراك مصرفي، افزايش وزن روزانه

Feed efficiency; 
Average Daily Gain  

Olivieri  et al., 
2016 

(13) 41742022-41775868 (20) 25006230-25058980 ACSS1 
 Syntheses of  سنتز اسيدهاي چرب اشباع

saturated fatty acid 
Toral et al., 2016 

(21) 46224390-46229122 (11) 69698232-69704642 FGF19 چاقي   Obesity  Kharitonenkov, 
2009 
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داري تي ارتباط معنيهاي گوشدر جوجه

ژن با وزن بدن و ذخيره بين چندشكلي در اين 

 ).Zhang et al., 2006چربي گزارش شده است (

شود روي هم ناميده مي RLFكه  INSL3ژن 

يديگ بيضه هاي لاو از سلول بوده 5كروموزوم 

در دوران جنيني و بلوغ ترشح شده و نقش 

يضه در نرها در دوران جنيني و كليدي در تفرق ب

دوران بلوغ بر توليد و كيفيت اسپرم دارد در 

)Mishra et al., 2013 ژن .(INSL3  جزو

باشد ي شبه انسولين ميهاخانواده ژني هورمون

شود و در هاي جنسي توليد ميكه بيشتر در اندام

هاي تناسلي در حيوانات ماده و توسعه اندام

ژن  ).Pitia et al., 2016باروري نقش دارد (

PKD2 و مكان يابي شده 6زوم وبر روي كروم 

در انتقال يون كلسيم و سيگنالينگ كلسيم در 

زي كلسيم و هاي اپيتليال و هوموستاسلول

هاي همچنين در پاسخ سلولي به استرس

هاي ژن ).GeneCardsتيك نقش دارد (واسم

SPP1 ،IBSP  وMEPE  6كه بر روي كروموزوم 

اند، يك كلاستر ژني موجود در واقع شده

باشند كه جزو استخوان و غضروف مي

هاي ماتريكس خارج سلولي پروتئينفسفوگليكو

)ECMر تشكيل فرم ) هستند و نقش اساسي د

روزگي  180طبيعي استخوان در جنين در سن 

دارند كه به موثري بر اندازه گوساله نقش دارند و 

به طور غيرمستقيم بر روي سخت زايي و يا مرده 

 ,.Olsen et alزايي معني گزارش شده است (

نژاد گوسفند در  74اين كلاستر ژني در  ).2009

نيز ) و Kijas et al., 2012سراسر جهان (

 Farielloگوسفندان جنوب غربي آسيا و آفريقا (

et al., 2014.ژن  ) تحت انتخاب بوده است

SPP1 ) كه نام ديگر آن استئوپتينOPNباشد ) مي

ها و تشكيل و در فسفريله كردن گليكوپروتئين

استخوان در انسان و موش از طريق تفرق 

دارد نقش كليدي سلوهاي استئوبلاست 

)Denninger et al., 2015.( هاي ژنABCG2 ،

LAP3 و PPM1K  واقع  6كه بر روي كروموزوم

 باشندميهاي كليدي در رشد اند داراي نقششده

داري بين ارتباط معني شود.كه در اينجا بحث مي

 اط بتبمر صفاتبا  ABCG2ژن چند شكلي در 

 Abo-Ismail( كيفيت گوشت گزارش شده است

et al., 2014(نديداي . نقش اصلي ژن كا

ABCG2 هاي اپيتليال پستاني در توليد و در سلول

طوريكه ه بباشد ميتركيبات چربي و پروتئين شير 

افزايش توليد چربي و درصد چربي و  موجب

 LAP3ژن  .شودميپروتئين و كاهش توليد شير 

داري با صفات مرتبط با رشد جنين و ارتباط معني

زايي در نژاد گوشتي راحت گوساله

Piedmontese  .ژن ايتاليايي گزارش شده است

PPM1K  در فرآيند متابوليك فسفر و

دفسفريلاسيون اسيدهاي آمينه نقش دارد. در 

ارتباط ژن ) Abo- Ismail et al. )2014مطالعه

PPM1K  با باقيمانده مصرف خوراكي و افزايش

، كه SDCBPژن  .كردندوزن لاشه گرم گزارش 
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است در واقع شده  9بر روي كروموزوم 

مورفولوژي و توسعه بافت نقش دارد 

)GeneCards به طوريكه در فرآيندهاي (

بيولوژيكي نقش تنظيمي مثبت در رشد سلول 

  .Lee et al). در مطالعهUniProtKB Geneدارد (

بين چند شكلي در ژن داري معنيارتباط ) 2013(

SDCBP  با وزن لاشه گرم در گاوهاي گوشتي

كانديداي  هايژن .هانفو گزارش شده است

CAPN2  وCAPN8 واقع  12 كروموزوم بر روي

باشند زير واحدهاي آنزيم كالپين مياز اند شده

)GeneCards تاثير اين دو ژن بر روي كارايي .(

مصرف خوراك در جمعيت گاوهاي گوشتي نلور 

شامل ميزان ماده خشك مصرفي و كاهش 

ن باقيمانده خوراك مصرفي و ميانگين افزايش وز

 Olivieri etروزانه معني دار گزارش شده است (

al., 2016.( 

 13كه بر روي كروموزوم  ACSS1ژن 

واقع شده است نقش پيشرو در سنتز اسيدهاي 

در  ACSS1). ژن GeneCardsچرب دارد (

فرآيندهاي بيولوژيكي در تنظيم بيوسنتز كلسترول 

بوسيله پروتئين متصل شونده به عناصر كنترلي 

 UniProtKB( نقش دارد) SREBPاسترول (

Gene .( ژنFGF19  واقع  21بر روي كروموزوم

شده است و از خانواده ژني فاكتور رشد 

باشد ژن مي 22) شامل FGFفيبروبلاستي يا (

)GeneCards اين خانواده ژني در بسياري از .(

هاي فرآيندهاي سلولي نظير تمايز و رشد سلول

سلولي و جنيني، بازيابي بافت، تقسيمات 

 UniProtKBمتابوليسم انرژي دخالت دارند (

Gene.(  بررسيQTL هاي شناسايي شده در

مناطق ژنومي مورد نظر در گوسفند نشان داد كه 

هاي گزارش QTL 9و  6، 2بر روي كروموزوم 

شده مرتبط با صفات مهم اقتصادي ازجمله وزن 

ه گرم و ميزان بدن در هنگام كشتار، وزن لاش

). Cavanagh et al., 2010(شه بود گوشت در لا

گزارش شده بر روي كروموزوم  QTLهمچنين 

با تراكم حجم استخوان كه همبستگي بالايي با  12

وزن بدن، ماهيچه و چربي داشت، گزارش شده 

  ).Campbell et al., 2003بود (

- براي درك بهتر عملكردهاي مولكولي ژن

ها ژن شناسيهستيهاي تحت انتخاب مثبت، 

ژن  شناسيهستي آناليز ورد بررسي قرار گرفت.م

- ي مهم و معنيابرخي از مسيرهدر  4در جدول 

همچنين آناليز مسير در  دار ارائه شده است.

براي پيش بيني ارتباط  ارائه شده است. 5جدول 

هاي شناسايي شده در مناطق متقابل پروتئين

براي  STRINGاورتولوگوس انسان از پايگاه 

ژني استفاده شد. نتايج حاصل از ترسيم شبكه 

ه هاي به دست آمدشبكه پروتئيني نشان داد كه ژن

به طور مستقيم و غير مستقيم با توسعه سيستم 

   ).2تباط هستند (شكل و رشد در ار  اسكلتي
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ان دهنده هاي مختلف نشهاي با رنگهاي تحت انتخاب مثبت. دايرهشبكه ژني و پروتئيني ژن -2شكل 

ز راي پس اباشد و خطوط بين آنها تعاملات بين آنهاست بطوريكه خطوط صورتي بها مييا پروتئينژن 

 رونويسي، سياه، واكنشي و آبي رنگ نشان دهنده تعاملات پروتئيني با يكديگر است.

Figure 2- Gene and Protein network of genes under positive selection. Nodes are genes 

or proteins; lines indicate interactions between proteins with: pink lines for post-

translational, yellow lines for expression, black lines for reaction, and blue lines for 

binding.  

  .آناليز ژن آنتولوژي در مناطق تحت انتخاب مثبت -4جدول 

Table 4- Analysis of Gene ontology (GO) terms in regions under positive selection. 

  دسته
Category 

  ژن آنتولوژي
GO term 

 توصيف ژن آنتولوژي

Description GO 

 Pارزش 

P-

Value 

  نام ژن
Gene Names 

GOTERM_BP_FAT GO:0006006 glucose metabolic 

process 

4.5E-2 FBP1 FBP2 

GOTERM_BP_FAT GO:0031214 ossification 1.5E-2 IBSP MEPE 

SPP1 

GOTERM_MF_FAT GO:0004197 cysteine-type 

endopeptidase activity 

2.8E-2 CAPN2 

CAPN8 

GOTERM_MF_FAT GO:0008234 cysteine-type peptidase 

activity 

6.3E-2 CAPN2 

CAPN8 
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  .سازي مسير در مناطق تحت انتخاب مثبتآناليز غني -5جدول 

Table 5- Analysis of Enriched pathway terms in regions under positive selection. 
  مسير

Pathway term 

  توصيف
Description 

  هاتعداد ژن
Number of Genes 

 Pارزش 

P-value 
hsa00010 Glycolysis / 

Gluconeogenesis 

2 3.8E-2 

hsa04910 Insulin signaling pathway 2 7.8E-2 

hsa04512 ECM-receptor interaction 2 4.9E-2 

hsa04152 AMPK signaling pathway 2 8.5E-2 

  

  يرينتيجه گ

هاي موجود در QTLو  هابررسي ژن

جمعيت نشان داد كه مثبت نواحي تحت انتخاب 

گوسفندان نژاد زندي به صورت متمايز هدف 

اند. هاي طبيعي و يا مصنوعي قرار گرفتهانتخاب

هايي كه تا كنون در اين مناطق گزراش بررسي ژن

با صفات رشد، متابوليسم  شده است مرتبط

ند و انرژي، لاشه و توليدمثل چربي، متابوليسم ق

هاي پيوستگي و عملكردي اما بررسي ،بودند

ها و بيشتري جهت شناسايي عملكرد ژن

QTLباشد. در مجموع، نتايج هاي مرتبط نياز مي

تواند منبع اطلاعاتي با ارزشي در اين تحقيق مي

هاي متمايز كننده و شناسايي جهت شناسايي ژن

سياري از صفات مهم نواحي ژنومي كانديد براي ب

اقتصادي موجود در گوسفندان نژاد زندي فراهم 

  آورد. 
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Abstract 

Body weight is the most economically important trait in sheep industry. In genome-wide 

association study and genomic selection, determining of extent and level of linkage 

disequilibrium (LD) is critical in sample size and marker density. Moreover, selection for 

increasing of frequency in new mutations that are advantageous only in a subset of 

populations leaves some signatures in the genome. Locations of selection signatures are often 

correlated with genes and QTLs affecting economically important traits. Therefore, the 

objectives of this research were to study LD pattern and identify the genomic regions that 

have been under artificial and natural selection in Zandi sheep breeds with different body 

weight. For this purpose, the blood samples were collected form 73 Zandi sheep and 54241 

markers were genotyped by using Illumina Ovine SNP50K BeadChip array based on latest 

assembly (Oar_4.0) sheep genome. After quality control, 40879 SNPs belonging to 71 

animals were used in the final analysis. LD was calculated between all pairs were calculated 

with r2 by PLINK software. To detect the selection sweep, due to linkage disequilibrium, 

associated with these signatures we carried out the cross-population Extended Haplotype 

Homozygosity (XP-EHH) test. In this study, the extent of LD in this study was 40 kb with 

r2=0.2. The results revealed ten genomic regions on 1, 2, 3, 5, 6, 9, 12, 13, 21 and 22 

chromosomes. Bioinformatics analysis demonstrated that some of these genomic regions 

overlapped with reported genes included in the growth traits, fat metabolism, development of 

the skeletal system, energy metabolism and meat quality traits such as FBP1, FAM184B, 

PKD2, FGF19, SPP1, MEPE CAPN2 genes.  

Keywords: Linkage Disequilibrium, Selection Signatures; XP-EHH Test; Zandi sheep; Body 

Weight. 
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