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Abstract 

Objective 

Iran is considered to be one of the oldest centers of domestication and breeding of livestock and 

poultry species in the world. Currently, different ecotypes of indigenous sheep are kept in different 

geographical regions of the country, which have obvious differences from each other in terms of 

appearance and production characteristics. So far, there has not been a comprehensive study on 

the whole genome level to identify the genetic diversity of native Iranian sheep. Therefore, the 

aim of this study is to identify the genomic characteristics of these native reserves in order to 

organize appropriate programs for their exploitation and protection 

Materials and methods 

In this study, the whole genome sequences of 29 native Iranian sheep were downloaded from the 

NCBI database and analyzed. Whole genome sequencing of the studied data has been done by 

Hiseq2000 and Hiseq X Ten sequencer devices. Quality control of raw data sequences was done 

by FastQC program. To align the sequence data with the sheep reference genome (Oar v.4.0, 
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https://www.ncbi.nlm.nih.gov/assembly/GCF_000298735.2), the BWA-MEM algorithm used in 

the BWA software package was used. Picard program was used to remove PCR duplicates from 

mapping outputs. The alignment outputs with the reference genome were processed in two stages, 

including re-alignment of deletions and small insertions and recalibration of the base quality score 

using the GATK program. The average coverage depth and alignment percentage for alignment 

output with the reference genome were calculated using depth and flagstat commands used in 

samtools software. Single nucleotide polymorphisms (SNPs) were identified by the 

UnifiedGenotyper tool used in the GATK program. Nucleotide diversity values and genomic 

inbreeding coefficient were calculated based on homozygous SNPs for each individual using the 

het command used in the VCFtools program. 

Results 

The average coverage depth of the used data in this study was 18.39 X. The average percentage 

of alignment of short sequences with the sheep reference genome was 99.89%. The values of 

genomic inbreeding coefficient in Iranian native sheep breeds ranged from 0.01 to 0.12. The 

lowest value of genomic inbreeding coefficient was observed in the genome of Mughani sheep 

(0.01) and the highest value of inbreeding coefficient was observed in the genome of Afshari 

sheep (0.12). Also, the average values of observed and expected percentage of heterozygosity 

calculated for single nucleotide polymorphisms in the genome of Iranian native sheep ecotypes 

ranged from 20.67 to 23.06 and 32.415 to 32.421. 

Conclusions 

The results obtained from this research can be used in the design of conservation and breeding 

programs for Iran's native sheep, especially in situations where information such as animal 

pedigrees, levels of genetic differences within and between populations, and the degree of their 

purity or admixture are not available. 
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  چکیده

شود. در حال حاضر، های دام و طیور در دنیا محسوب میسازی و پرورش گونهترین مراکز اهلیاز جمله قدیمیکشور ایران  هدف:

های گیرند که به لحاظ ویژگیهای بومی در مناطق جغرافیایی مختلف کشور مورد نگهداری قرار میهای گوناگونی از گوسفنداکوتیپ

های ژنومیکی شناسایی ویژگی دارند. تاکنون مطالعه جامعی در سطح کل ژنوم براییکدیگر های آشکاری با ظاهری و تولیدی تفاوت

 از استفاده با ایران بومی گوسفند هاینژاد در ژنوم تنوع گوسفندان بومی ایران صورت نگرفته است. لذا هدف این مطالعه شناسایی

 است.  ژنوم کل یابیهای توالیداده

یابی دانلود و آنالیز شد. توالی  NCBIپایگاه دادهراس گوسفند بومی ایران از  29های کل ژنوم در این مطالعه توالی :هاروشمواد و 

انجام   X TenHiseq و  2000Hiseqیاب های توالیتوسط دستگاه End-Pairedهای مطالعه شده به صورت کل ژنوم داده
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مرجع گوسفند ها با ژنوم انجام شد. برای همردیفی توالی داده  FastQCهای خام توسط برنامهکنترل کیفیت توالی داده شده است.

)000298735.2https://www.ncbi.nlm.nih.gov/assembly/GCF_, 4.0Oar v.(  از الگوریتمMEM-BWA  بکار

 Picardمردیفی از برنامه های هاز خروجی PCR duplicatesاستفاده شد. برای حذف  BWAبرده شده در بسته نرم افزاری 

های کوچک و های همردیفی با ژنوم مرجع در دو مرحله شامل همردیفی مجدد حذف و اضافهاستفاده شد. پردازش خروجی

انجام شد. میانگین عمق پوشش و درصد همردیفی برای خروجی  GATKکردن مجدد نمره کیفیت باز با استفاده از برنامه کالیبره

ند. محاسبه شد  samtoolsبه کار برده شده در نرم افزارflagstat و  depthهای رجع با استفاده از دستورهمردیفی با ژنوم م

ند. مقادیر شناسایی شد GATKبکار رفته در برنامه  UnifiedGenotyper( توسط ابزار SNPsنوکلئوتیدی )های تکچندریختی

به کار رفته در  hetهای هموزیگوت برای هر فرد با استفاده از دستور  SNPهمخونی ژنومی بر اساس تنوع نوکلئوتیدی و ضریب

 ند.محاسبه شد  VCFtoolsبرنامه

های کوتاه با ژنوم بود. میانگین درصد همردیفی توالی X 39/18های استفاده شده در این مطالعه میانگین عمق پوشش داده :نتایج

متغیر  12/0تا   01/0های گوسفندان بومی ایران از همخونی ژنومی در نژاددرصد بدست آمد. مقادیر ضریب  89/99مرجع گوسفند 

( و بیشترین مقدار ضریب همخونی در ژنوم 01/0کمترین مقدار ضریب همخونی ژنومی در ژنوم گوسفند مغانی مشاهده شد ) بود.

و مورد انتظار محاسبه شده برای چند  همچنین مقادیر میانگین درصد هتروزیگوسیتی مشاهده (.12/0گوسفند افشاری مشاهده شد )

 متغیر بود.  42/32تا  41/32و  06/23تا  67/20از  های گوسفندان بومی ایراننوکلئوتیدی در ژنوم اکوتیپهای تکریختی

به ویژه بومی ایران گوسفندان نژادی برای اصلاح های حفاظتی و تواند در طراحی برنامهتایج بدست از این تحقیق مین گیری:نتیجه

ها و میزان خلوص و یا آمیختگی آنها های ژنتیکی داخل و بین جمعیتدر شرایطی که اطلاعاتی نظیر شجره حیوانات، سطوح تفاوت

 مورد استفاده قرار گیرنددر دسترس نیست 

 نوکلئوتیدیهای تکریختییابی کل ژنوم، چندگوسفندان بومی ایران، توالی: هاکلیدواژه

 پژوهشی.: نوع مقاله

 شناسایی تنوع ژنوم (1402)بنابازی محمد حسین ، زینبامیری قنات سامان ، اسدی فوزی مسعود، اسدالله پور نعنائی حجت :استناد

 .160-145(، 4)15، مجله بیوتکنولوژی کشاورزی یابی کل ژنوم.های توالیهای گوسفند بومی ایران با استفاده از دادهدر نژاد
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 همقدم
. Zeder 2008)سال پیش احتمالاً در نواحی از ایران و ترکیه شروع شد ) 1000از حدود  (Ovis ariesسازی گوسفند )اهلی

 Kijasهای فقیر و آب و هوای بد گسترش یافت )پس از اهلی سازی، توزیع گوسفندان به نواحی مختلف به دلیل سازگاری با جیره
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et al. 2009دهندگان منجر به ایجاد های انتخابی پرورشسازی جغرافیایی به همراه فرآیندسازی جزئی تولید مثل به علت جدا(. جدا

باشند ها دارای صفات سازگاری با شرایط خاص محیطی میهای گوسفند گردید. بطوریکه هر کدام از این نژادیمی از نژادتنوع عظ

(Soma et al. 2012 .)قسمت  شتیدر مع یاجتماع - یاقتصاد یهااز جنبه ،یبوم یانواع نژادها ژهیکوچک، به و نشخوارکنندگان

(. Amiri Roudbar et al. 2018; Arabpour et al. 2021) دارند ییبسزا نقش گرمدر مناطق  یانسان تیاز جمع یقابل توجه

 برخوردار یاکننده نییتع تیاهم از یوانیح داتیتول بهبود یبرا یکیژنت شرفتیپ و تیریمد بر دیتأک با یبیترک شاتیآزما ن،یبنابرا

 و یوربهره شیافزا با یکل طور به گوسفند پرورش عیصنا یکیولوژیب و یاقتصاد ییکارآ(. Mohammadabadi 2016) هستند

عنوان نشخوارکننده به گوسفند(. Mohammadifar and Mohammadabadi 2011) ابدییم بهبود هاشیم یمثلدیتول عملکرد

 یاقتصاد صفات نیمهمتر از یکی ی،باروردر این میان، صفت  و دارد مردم یزندگگذران  و یکشاورز داتیتول در یمهم نقشکوچک 

پرورش گوسفند در ایران به دلیل ذائقه مردم، . (Amiri Roudbar et al. 2017) است گوسفند دهندگانپرورش یبرا گوسفند

بافی و همچنین حفظ و توسعه اشتغال یکی از قربانی کردن گوسفند در مراسمات مذهبی، تامین پشم مورد نیاز برای صنعت قالی

(. به دلیل سازگاری Jafari Ahmadabadi et al. 2023; Mahmoudi et al. 2016است )ضروریات اصلی پرورش دام کشور 

های شایع آن منطقه و توانایی استفاده بهینه از منابع های بومی و محلی با شرایط محیطی، مقاومت بیشتر در برابر بیماریبیشتر نژاد

 2/48(. در حال حاضر حدود Shokri et al. 2023باشد )های بومی میغذایی محلی اولویت اول دامداران محلی پرورش نژاد

اند ها پراکنده شداکوتیپ را تشکیل داده و در تمامی استان 27میلیون راس گوسفند و بره در کشور وجود دارد که بالغ بر 

(Shahsavari et al. 2022; Masoudzadeh et al. 2020.) ر به دلیل های اخیهای اصلاح شده خارجی در سالورود دام

های بدون برنامه های بومی کشور شده است و علاه برآن تلاقیتولید بالا سبب کم توجهی و گاهاً بی توجهی در مواردی حذف توده

های بومی (. از آنجایی که دامSafaei et al. 2022های بومی در مواردی از بین برود )و کنترل نشده سبب گردیده تا خلوص دام

برای افزایش سطح تولید  اًهای خارجی که صرفاند، با ورود دامران سال در شرایط متفاوت اقلیمی ایران سازگار شدهایران در طی هزا

های بومی تر برای حفظ و نگهداری از این تودههای ارشمند خواهد شد. لذا لازم است هر چه سریعباشند سبب حذف ژنمناسب می

های نوین ژنتیک مولکولی، به ویژه (. استفاده از فناوریMohammadabadi et al. 2021با ارزش اقدامات موثری صورت گیرد )

ها و میزان خلوص و یا آمیختگی آنها های ژنتیکی داخل و بین جمعیتدر شرایطی که اطلاعاتی نظیر شجره حیوانات، سطوح تفاوت

ریزی جهت حفاظت از آنها کمک شایان توجهی کند امهها و برنتواند به شناسایی خصوصیات ژنتیکی جمعیتدر دسترس نیست، می

(Engelsma et al. 2011در سال .)یابی حجم زیادی یابی ژنوم امکان تعیین توالیهای نسل جدید توالیهای اخیر، ظهور فناوری

ها قادر به شناسایی فناوریهای حاصل از این از ژنوم موجودات زنده را فراهم آورده است. در مقایسه با نشانگرهای مولکولی، داده

 کنند. کلیه تغییرات سطح ژنوم بوده و تصویر جامعی از ژنوم یک فرد منعکس می
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 و شده گزارش  یرانیا یهانژاد یدر برخ ییبالا یکیتنوع ژنت ی،اماهوارهزیر های مختلفبر اساس مکان ات گذشتهمطالعطبق 

 Esmaeilkhanian)ها مشخص شده است این نژاد یکیساختار ژنتدر شکل گیری  یکیزیو موانع ف ییایجغراف یهافاصلهتاثیر 

and Banabazi 2006; Esmaeilkhanian et al. 2007; Zahedi et al. 2007; Molaee et al. 2009; Seidani 

et al. 2009; Nanekarani et al. 2010; Dashaba et al. 2011).  در مناطق  نژاد بومی توزیع شده 24در یک مطالعه

ای تجزیه و تحلیل شدند. نتایج نشانگر ریز ماهواره 17های زاگرس با استفاده از جغرافیایی مختلف ایران از جمله شرق و دو طرف کو

این تحقیق نه تنها کاهش اخیر تنوع ژنتیکی را نشان نداد بلکه سطح بالایی از  تنوع ژنتیکی برای گوسفندان بومی ایران را گزارش 

نژاد گوسفند ایرانی )افشاری، مغانی،  8چنین نتایج حاصل از تنوع و ساختار ژنتیکی بدست آمده در این تحقیق نشان داد که کرد هم

Larrañaga et -Ruizگل، زندی و ترکی قشقایی( باید در اولویت برنامه حفاظت ژنتیکی قرار گیرند )ماکویی، شال، نائینی، قره

2020al. در مطالعه .) .alet  Vahidi (2016 ) ی، مغانی)افشار یرانیا گوسفند ده نژادبر روی ماهواره  زیرنشانگر  18بر اساس ،

در هموزیگوسیتی ژنتیکی  وگری بالا سطح آمیخته( ییقشقا یو ترک رازیش ی، خاکستری، تالشینی، نائی، زندیی، شال، کلکویماکوئ

 .Almasi et al. 2020; Abdoli et alشده در زمینه ارتباط ژنومی )توان به مطالعات انجام همچنین می .شد ییآنها شناسا نیب

2015Gholizadeh et al. ; 2023Mohammadi et al. ; 2015Rastifar et al. ; 2019Ghasemi et al. ; 2019) ،

 .Mohammadi et al. 2021Mohamadipoor Saadatabadi et al.  ;2019et al ;).شناسایی نواحی تحت انتخاب 

2023. Mohamadipoor Saadatabadi et al ; 2023Abibagloo et al. –Mirzapour ; 8201 Manzari)  و تنوع

های اشاره شده بر روی در اغلب پژوهشدر برخی از نژادهای گوسفندان ایرانی اشاره کرد.  )2019et al.  Yosefi(ساختار ژنتیکی 

اند. تاکنون مطالعه ها مورد مطالعه قرار گرفتهیک و یا تعداد کمی از اکوتیپ های ژنی درگوسفندان ایرانی تعداد محدودی از جایگاه

ها انجام نشده است. از سوی دیگر، ایجاد بانک های موجود در ساختار ژنومی این اکوتیپها و شباهتجامعی جهت بررسی تفاوت

اظت از این ذخایر ژنتیکی باشد. از آنجا که شناسایی تواند کمک موثری در امر شناسایی و حفها میاطلاعاتی ژنوم در این اکوتیپ

شود، شناسایی جامع ساختارهای ژنومی در این های اهلی محسوب میواریانس ژنتیکی پیش زمینه اصلی انجام انتخاب در دام

هدف از این  ،راین. بناب(Zhang et al. 2012) هاخواهد بودهای تولیدی این اکوتیپها گام موثری در شناسایی پتانسیلاکوتیپ

های مختلف )افشاری، بلوچی، قزل، کبوده شیراز، قره گل، ماکویی، مغانی و شال( مطالعه بررسی تنوع ژنتیکی در سطح ژنوم اکوتیپ

 باشد. گوسفندان بومی ایران می

 

 هامواد و روش

  NCBIگوسفند بومی ایران از سایت   29توالی کل ژنوم  در این پژوهش،

(https://trace.ncbi.nlm.nih.gov/Traces/sra 1( دانلود شد )جدول) آورده  1. اطلاعات مربوط به این حیوانات در جدول
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 HiSeq X Ten یابهای توالیو دستگاه توسط شرکت ایلومینا End-Pairedبه صورت ژنوم یابی کل توالیشده است. 

با ژنگان  Short Readsبررسی شد. برای همردیفی  Fastqcها توسط برنامه کیفیت داده .صورت گرفته است  Hiseq2000و

از الگوریتم  ).000298735.2https://www.ncbi.nlm.nih.gov/assembly/GCF_, 4.0Oar v(گوسفند  مرجع

MEM  در برنامةBWA (Durbin, 2009 and Li.استفاده شد ) SAM های تولید شده توسط برنامه فایلSamtools ((Li 

et al. 2009  بهBAM  فایل تبدیل شدند. سپسBAM ها بر پایة موقعیت ژنگانی مرتب و ایندکس شدند. کیفیت فایلBAM 

میانگین عمق پوشش و درصد همردیفی برای بررسی شد.  های میانگین عمق پوشش و درصد همردیفیها توسط فراسنجةفایل

محاسبه   samtoolsبه کار برده شده در نرم افزار flagstat و depthهای ورخروجی همردیفی با ژنوم مرجع با استفاده از دست

 هایاز مجموعه پکیج MarkDuplicates.jarاز پکیچ استفاده  با های همردیفی با ژنوم مرجعاز خروجی PCRخطاهای . ندشد

های همردیفی با ژنوم مرجع شدند. پردازش خروجی ( حذفhttps://github.com/broadinstitute/picard) picardبرنامه 

های های کیفیت با ورود فایل تنوعکردن مجدد نمرهکالیبرههای کوچک و در دو مرجله شامل همردیفی مجدد اطراف حذف و اضافه

Ensembl (-https://ftp.ensembl.org/pub/releaseژنتیکی دانلود شده از سایت 

110/variation/vcf/ovis_aries_rambouillet/)  با استفاده از برنامهGATK (Mckenna et al. 2010 .انجام شد ) چند

شناسایی و بنا بر پیش فرض  GATK برنامهبکار رفته در  UnifiedGenotyperابزار  ( توسطSNPsنوکلئوتیدی )های تکریختی

ژنومی همخونی  . مقادیر تنوع ژنتیکی و ضریبندپالایش شد GATKدر برنامه Variant Filtration با استفاده از ابزار این برنامه 

 (vcftools et al. 2011به کار برده شده در برنامه  -hetبا استفاده از دستور  های هموزیگوت برای هر فرد SNPبر اساس

Danecek( برنامه ند. محاسبه شدVCFtools کند. این برنامه ضریب محاسبه می 1ضریب همخونی را با روش آماری گشتاورها

 . کنداز فرمول زیر محاسبه می با استفاده یگوتهموز یهاSNPبر اساس  ( را2FHOMی برای یک فرد )ژنوم یهمخون

𝐹𝐻𝑂𝑀           1فرمول  =
(𝑂 − 𝐸)

(𝐿 − 𝐸) 
     

 

های اتوزومی SNPتعداد  Lمورد انتظار و  یهایگوتتعداد هموز Eمشاهده شده،  یهایگوتتعداد هموز Oدر این فرمول 

 تعیین ژنوتیپ شده است. 

  

                                                      
1 Method of moments 
2 Inbreeding coefficient for an individual 
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 های مورد بررسی در این مطالعهه. اطلاعات نمون1جدول 

Table 1. The information of studied samples in this study 
 شماره

Number 
 نمونه شناسه

Sample ID 
 ثبت شماره

Accession 

Number 

 نژاد
Breed 

 جغرافیاییطول 
Latitude 

 

 عرض جغرافیایی
Longitude 

1 IROA-AFS01 SRR501853 Afshari Sheep 36/674339 48/484467 
2 IROA-AFS02 SRR501871 Afshari Sheep 36/674339 48/484467 
3 IROA-AFS50 SRR11657629 Afshari Sheep 36/674339 48/484467 
4 IROA-AFS51 SRR12396956 Afshari Sheep 36/674339 48/484467 
5 IROA-AFS52 SRR12396957 Afshari Sheep 36/674339 48/484467 
6 IROA-AFS53 SRR12396958 Afshari Sheep 36/674339 48/484467 
7 IROA-BLZ01 SRR12396859 Baluchi Sheep 36/321247 59/532639 
8 IROA-BLZ02 SRR12396937 Baluchi Sheep 36/321247 59/532639 
9 IROA-BLZ03 SRR12397022 Baluchi Sheep 36/321247 59/532639 

10 IROA-GEZ01 SRR12396959 Ghezel Sheep 38/08 46/2919444 
11 IROA-GEZ02 SRR12396960 Ghezel Sheep 38/08 46/2919444 
12 IROA-GEZ03 SRR11657628 Ghezel Sheep 38/08 46/2919444 
13 IROA-GRS01 SRR12396936 Grey-Shiraz 

Sheep 
35 51 

14 IROA-GRS02 SRR12396961 Grey-Shiraz 

Sheep 
35 51 

15 IROA-GRS03 SRR12396962 Grey-Shiraz 

Sheep 
35 51 

16 IROA-HSS01 SRR11657627 Grey-Shiraz 

Sheep 
35 51 

17 IROA-KAL01 SRR12396932 Karakul Sheep 30/283937 57/083363 
18 IROA-KAL02 SRR12396933 Karakul Sheep 30/283937 57/083363 
19 IROA-KAL03 SRR12396935 Karakul Sheep 30/283937 57/083363 
20 IROA-KAL04 SRR11657634 Karakul Sheep 30/283937 57/083363 
21 IROA-MAK01 SRR11657631 Makui Sheep 40/1521651 47/615563 
22 IROA-MAK02 SRR12397021 Makui Sheep 40/1521651 47/615563 
23 IROA-MGH01 SRR12397019 Moghani Sheep 38/066666 46/299999 
24 IROA-MGH02 SRR12397020 Moghani Sheep 38/066666 46/299999 
25 IROA-MOG01 SRR11657633 Moghani Sheep 38/066666 46/299999 
26 IROA-SAL01 SRR12396952 Shal Sheep 36.2688 50.0041 
27 IROA-SAL02 SRR12396953 Shal Sheep 36.2688 50.0041 
28 IROA-SAL03 SRR12396955 Shal Sheep 36.2688 50.0041 
29 IROA-SHS01 SRR11657630 Shal Sheep 36.2688 50.0041 

 

 

 نتایج و بحث

به منظور شناسایی  X39/18 با میانگین عمق پوشش  راس گوسفند بومی ایران 29 کل ژنوم توالی در این مطالعه

های توالی میانگین عمق پوششمیزان  و مطالعه تنوع ژنتیکی در سطح ژنوم تجزیه و تحلیل گردید.های تک نوکلوتیدی چندریختی

ت شناسایی های باز و دق(. برای افزایش اطمینان خوانش2)جدول ربودمتغی X18/23  تا  X 71/15 کوتاه باژنوم مرجع از

راس گوسفند بومی ایران انجام  29( برای 2گین عمق خوانش نسبتاً بالایی )جدول یابی با میانهای تک نوکلئوتیدی، توالیریختیچند
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های کوتاه به طور همزمان، امکان سویه در این مطالعه علاوه بر تولید دو برابر تعداد توالییابی دواستفاده از تکنیک توالی شده است.

های تک نوکلئوتیدی بیشتری به دنبال ریختیهای کوتاه را ممکن ساخته است و احتمالاً منجر به شناسایی چندهمردیفی دقیق توالی

های کوتاه با ژنوم (. میانگین درصد همردیفی توالیNakazato et al. 2013های کوتاه در ژنوم شده است )همردیفی جفتی توالی

 باشد. درصد است که نشان دهنده دقت بالای همردیفی می 89/99مرجع گوسفند 

 

 نمونه 29. خروجی همردیفی با ژنوم مرجع گوسفند برای 2جدول 

Table 2. Alignment output with sheep reference genome for 29 samples 

 

 نژاد
Breed 

 تعداد نمونه
Number 

of Sample 

 (Xعمق پوشش )
Depth (x) 

 

 تعداد کل
 های کوتاهتوالی

Total short 

reads 

های تعداد کل توالی
 کوتاه همردیف شده
Total mapped 

short reads 

 درصد همردیفی
 

Aligning Percent 

Afshari Sheep 6 15.71 342,830,106 342,518,590 99.91% 
Baluchi Sheep 3 18.96 351,719,542 351,488,237 99.93% 
Ghezel Sheep 3 18.72 348,859,059 348,585,108 99.92% 

Grey-Shiraz Sheep 4 18.19 341,671,592 341,260,295 99.88% 
Karakul Sheep 4 23.18 427,829,534 427,269,091 99.88% 
Makui Sheep 2 16.18 312,172,449 311,947,865 99.93% 

Moghani Sheep 3 16.50 318,121,930 317,872,623 99.92% 
Shal Sheep 4 19.667 369,229,651 368,421,370 99.73% 

 

های (. مقادیر ضریب همخونی در اکوتیپ3های مختلف گوسفندان بومی محاسبه شده است )جدول ضریب همخونی برای نژاد

مشاهده شد متغیر است. کمترین مقدار ضریب همخونی در ژنوم نژاد گوسفند مغانی  12/0تا  01/0مختلف گوسفندان بومی ایران از 

های (. همخونی بستگی به میزان آمیزش12/0( و بیشترین مقدار ضریب همخونی در ژنوم گوسفند نژاد افشاری مشاهده شد )01/0)

 Shamsaddini Nejad andدارد ) و اجداد اصلی در جمعیت مورد بررسی گذارخویشاوندی و میزان مشارکت حیوانات بنیانغیر

Bahreini Behzadi 2016گذار در جمعیت گوسفند مغانی متعادل اما در جمعیت تایج حاکی از این است تعداد حیوانات بنیان(. ن

( بر روی سه نژاد گوسفند افشاری، قزل و مغانی انجام دادند 2017) .Yousefi et alگوسفند افشاری نامتعادل است. در مطالعه 

گیری طبیعی، تبادل ر جمعیت را داشتند. در سیستم دامپروری ایران، جفتنژادهای قزل و افشاری بیشترین و کمترین مقدار اندازه موث

دهد که نژاد افشاری ها نشان میشود. بررسیگیری با بستگان نزدیک منجر به سطح بالای هخونی میها و جفتقوچ در میان گله

های مطلوب جهت ف و همچنین یکی از نژادهای مختلهای گوشتی با افزایش وزن روزانه مناسب در طی سالبه عنوان یکی از نژاد

های اخیر این نژاد به شدت در مناطق مختلف جهت پرورش در بین دامداران در ایران مورد توجه بوده است به خصوص در سال

(. نتایج حاصل از این تحقیق با 2017et al.  Moradiها مورد استفاده قرار گرفته است )گری با سایر نژادپرواربندی و گاهاً آمیخته

 دهد. های حاضر این موضوع را نشان میکم بودن اندازه موثر این نژاد در طی نسل
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تک نوکلئوتیدی در ژنوم هایریختیهمچنین میانگین درصد هتروزیگوسیتی مشاهده و مورد انتظار محاسبه شده برای چند

میانگین درصد هتروزیگوسیتی مشاهده و مورد انتظار محاسبه شده به ترتیب   ارائه شده است.  3گوسفندان بومی ایران در جدول 

نژاد گوسفندان  11( جهت بررسی تنوع ژنتیکی 2022) et al Moosanezhad Khabisi.ای که بود. در مطالعه 42/23و  26/22

قزل، کیوسی و کبوده شیراز( با استفاده از  بومی ایران )کرمانی، بلوچی، افشاری، قره گل، سنجابی، سیاه کبود، لری بختیاری، شال،

گزارش شد.  360/0و 331/0انجام دادند میانگین هتروزیگوسیتی مشاهده شده و مورد انتظار به ترتیب  (600kهای متراکم )نشانگر

هواره انجام دادند جایگاه ریز ما 17نژاد گوسفندان ایرانی با استفاده از  24( بر روی 2020) .Ruiz-Larrañaga et alدر مطالعه 

به ترتیب بود. همچنین  701/0و  715/0های مورد مطالعه متوسط مقادیر هتروزیگوسیتی مورد انتظار و مشاهده شده برای همه جایگاه

دار ایرانی )افشاری، مغانی، ماکویی، شال، کلکوهی، زندی، نژاد گوسفند دنبه 10( بر روی 2016) .Vahidi et al  ای کهدر مطالعه

جایگاه ماکروساتلایت انجام دادند متوسط مقادیر هتروزیگوسیتی مورد  16ائینی، تالشی، کبوده شیراز و ترکی قشقایی( با استفاده از ن

 . به ترتیب بود 72/0و  75/0های مورد مطالعه انتظار و مشاهده شده برای همه جایگاه

هتروزیگوسیتی مشاهده شده کمتر از درصد هتروزیگوسیتی نتایج این تحقیق نشان داد که در ژنوم گوسفندان ایران درصد 

مورد انتظار است. بطوریکه این تفاوت در ژنوم گوسفند افشاری قابل توجه تر است که نشان دهنده بیشتر بودن مقدار همخونی در 

هایی مثل همخونی در جمعیت باشد. کمتر بودن تنوع ژنتیکی مشاهده شده از تنوع ژنتیکی مورد انتظار، به وجود نیرواین نژاد می

 Moosanezhad. وجود نیروی همخونی گزارش شده در این مطالعه با نتایج ( .2021Bazgir et al) توان اشاره کردمی

.et al Khabisi (2022 ) مطالعات  بر روی گوسفندان بومی ایران همخوانی ندارد اما با نتایج.et al Larrañaga-Ruiz (2020 )

های بسته، موجب افزایش های خویشاوندی در گلهوجود آمیزشرسد به نظر می ،( همخوانی دارد. لذا2016) .Vahidi et alو 

است. بنابراین با توجه به نتایج بدست آمده در سطح ژنوم پیشنهاد  شده های گوسفندان بومی ایرانهمخونی در گله میانگین ضریب

های های گوسفندان بومی ایران باید با حذف آمیزششود به منظور جلوگیری از افزایش اثرات زیان آور ناشی از همخونی در گلهمی

 کنترل و مدیریت نمود. های گوسفندان های دور، همخونی را در گلهخویشاوندی بسیار نزدیک و افزایش آمیزش

تجزیه و تحلیل  X39/18 های مختلف با میانگین عمق پوشش راس گوسفند بومی ایران از اکوتیپ 29ژنوم  گیری:نتیجه

هایی دهنده وجود نیروهای گوسفندان بومی ایران نشانشد. کمتر بودن تنوع ژنتیکی مشاهده شده از تنوع ژنتیکی مورد انتظار جمعیت

ها و افزایش های مورد مطالعه باید در کنترل آمیزشهای گوسفند بومی ایران است. بنابراین برای حفظ نژاددر گله مثل همخونی

های نوین ژنتیک مولکولی، به اندازه جمعیت موثر تمهیداتی اندیشیده شود. همچنین نتایج این مطالعه نشان داد که استفاده از فناوری

تواند به شناسایی ظیر شجره حیوانات، میزان خلوص و یا آمیختگی آنها در دسترس نیست، میویژه در شرایطی که اطلاعاتی ن

 ریزی جهت حفاظت از آنها کمک شایان توجهی کند. ها و برنامهخصوصیات ژنتیکی جمعیت
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 های تک نوکلئوتیدی. مقادیر تنوع ژنتیکی محاسبه شده برای چندریختی3جدول

Table 3. Calculated genetic diversity values for SNPs 
 اکوتیپ یا نژاد

Ecotype or Breed 
 ضریب همخونی
Inbreeding 

Coefficient 

درصد هتروزیگوسیتی 
 مشاهده شده

Proportion observed 

heterozygous sites 

درصد هتروزیگوسیتی مورد 
 انتظار

Proportion expected 

heterozygous sites 
Afshari Sheep 0.12 20.67 23.4159 
Baluchi Sheep 0.03 22.72 23.4193 
Ghezel Sheep 0.04 22.45 23.4197 

Grey-Shiraz Sheep 0.02 22.96 23.4218 
Karakul Sheep 0.07 21.82 23.4195 
Makui Sheep 0.03 22.73 23.4199 

Moghani Sheep 0.01 23.06 23.4192 
Shal Sheep 0.08 21.64 23.4197 

Mean 0.05 22/26 23/42 

 

و دانشگاه شهید باهنر کرمان  (INSFاین پژوهش به وسیله صندوق حمایت از پژوهشگران و فناوران کشور ) :سپاسگزاری

 شود. کنندگان سپاسگذاری میمورد حمایت مالی قرار گرفته است و بدینوسیله از حمایت 4006174با شماره گرنت 

 

 منابع

شناسایی تنوع ژنوم در مرغ لاری ( 1400اسدی فوزی مسعود ) زینب، امیری قنات سامانعلی،  اسماعیلی زاده کشکوئیهبازگیر حمیده، 

 . 204-189، 13( 2مجله بیوتکنولوژی کشاورزی ) یابی کل ژنوم.با استفاده از روش توالی

در  DLK1ژن  انیشاهدانه بر ب ری( تاث1402محمدرضا ) یمحمدآباد ،الههمت حشمتیعسکر ،اصغر یعل دیس یاحمدآباد یجعفر

  .234-217(، 1)15 ،یکشاورز یوتکنولوژی. مجله بیکرمان یهاقلب بره بافت

( شناسایی مناطق ژنومی مرتبط با قطر 1394راستی فر مهدیه، نجاتی جوارمی اردشیر، مرادی محمد حسین، عبداللهی آرپناهی رستم )

 . 65-72، 46( 1پشم در نژادهای گوسفند ایرانی. علوم دامی ایران )

های ران، دست و در بافت  MYH7( بررسی بیان ژن 1402شکری سمیرا، خضری امین، محمدآبادی محمدرضا، خیرالدین حمید )

 . 236-217(، 2)15های پرواری نژاد کرمانی. مجله بیوتکنولوژی کشاورزی، راسته بره

. کرکی رائینی با استفاده از روش تحلیل شجره بز ژنتیکی بررسی تنوع( 1395شمس الدینی نژاد هادی، بحرینی بهزادی محمد رضا )

 . 55-76 (،1) 4نشریه پژوهش در نشخوارکنندگان، 

های ران، دست، راسته و چربی در بافت p32( الگوی بیانی ژن 1400پور رق آبادی زهرا، محمدآبادی محمدرضا، خضری امین )عرب

 . 200-183(، 4)13پشت بره کرمانی. مجله بیوتکنولوژی کشاورزی، 
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( مطالعه پویش کل ژنوم بر پایه آنالیز مسیر مرتبط با صفات رشد در گوسفند. 1401، شمس اللهی محمد )ابوذر  محمدی حسین، نجفی

 . 375-385، 17( 4ژنتیک نوین )

های تحت ( پویش ژنگان کل برای تعیین جایگاه1396)ت سید عباس، مرادی شهربابک حسین و همکاران محمدی حسین، راف

 . 534-548، 48( 4دی. علوم دامی ایران )انتخاب مثبت در گوسفندان نژاد زن

مجله علوم دامی ( کاربرد نشانگرهای ریزماهواره برای مطالعه ژنوم گوسفند کرمانی. 1390محمدی فر آمنه، محمدآبادی محمدرضا )

 .337-344(، 4)42 ایران

ن کاپاکازئین گوسفند کرمانی با بررسی اگزون چهارم ژ( 1396) محمودی مریم، آیت اللهی مهرجردی احمد، محمدآبادی محمدرضا

 .119-128(، 3)9. مجله بیوتکنولوژی کشاورزی، PCR-RFLPتکنیک 

( ارزیابی ژنگانی اندازه موثر جمعیت گوسفند ایرانی با استفاده 1396مرادی محمد حسین، فراهانی امیر حسین، نجاتی جوارمی اردشیر )

 .  39-49، 48( 1ان )از اطلاعات عدم تعادل پیوستگی. مجله علوم دامی ایر

بررسی میزان همخونی ژنومی در گوسفندان ( 1401علی، اسدی فوزی مسعود ) اسماعیلی زاده کشکوئیهموسی نژاد خبیصی مژده، 

 . 158-167، 35( 13) های تولیدات دامیپژوهش. (SNP 600Kبومی ایران با استفاده از نشانگرهای متراکم )

های هموزیگوت ( پویش ژنومی برای شناسایی رشته1402) نعمت، خلخالی ایوریق رضا و همکاران، هدایت میرزاپور آبی بگلو عباس

 .121-130، 14( 39) های تولیدات دامیپژوهشهای موجود در این نواحی در ژنوم گوسفندان بومی ایران. و ژن

( بررسی ژنومی 1397ر علی مسعود )یوسفی زهره، بیگی نصیری محمد تقی، مرادی محمد حسین، عبداللهی آرپناهی رستم، شی

 .241-251، 121( 1های گوسفند بومی ایران. پژوهش و سازندگی )ساختار جمعیتی و عدم تعادل پیوستگی در برخی از نژاد
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