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Abstract 

Objective 

Lactation persistence and milk production are among the most economically important traits in 

the dairy sheep industry. Lactation persistency is defined as the ability of a sheep to maintain milk 

production at a high level after reaching peak production. Identifying selection signatures can 

provide valuable insights about the genes or genomic regions that have been under selection 

pressure, which in turn leads to a better understanding of genotype-phenotype relationships. This 

study aimed to identify genomic regions with positive selection signatures related to lactation 

persistency and milk production in sheep breeds using the FST method. 

 

Materials and Methods 

In this study, data from Zandi (96 samples), Chios (317 samples), and Valle del Belìce (481 

samples) sheep, genotyped using a 50K BeadChip, were used to identify genomic regions under 

selection associated with milk traits. After quality control of the initial data using PLINK 

software, 36,605 SNP markers in 880 sheep were retained for further analysis. To identify the 

selection signatures, the statistical method of FST was employed using the FST software package. 

Candidate genes were identified by SNPs located in the top 0.1% of FST values. The GeneCards 

and UniProtKB databases were also used to interpret the functions of the identified genes. 
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Results 

Using the FST approach, we identified ten genomic regions on chromosomes 1, 2, 4, 6, 8, 9, 11, 

13, 17, and 20 that were in the 99.9th percentile of all FST values. The identified candidate genes 

associated with milk and lactation persistency traits in these genomic regions included FAIM, 

CEP70, TLR4, SLC37A3, KDM7A, HERC6, NT5DC1, SPIDR, SMOX, and RNF144B. Genes 

located in these identified regions under selection were associated with milk production, milk fat 

synthesis, lactation persistency, inflammatory response, and immune system functions, which can 

be directly and indirectly related to milk production traits. Additionally, a review of the extracted 

QTLs showed that these QTLs are involved in economically important traits in sheep, such as 

milk yield, milk fat composition, milk fat percentage, and milk yield persistence. 

 

Conclusions 

The genes identified within these regions can be considered candidates under selection based on 

their functions. However, further association and functional studies are necessary to confirm the 

implications of the genes obtained from this analysis. The results of this research can be used to 

understand the genetic mechanisms controlling milk production and persistency traits. These 

findings could potentially support genetic selection in sheep for improved milk yield and lactation 

persistence following peak lactation. 
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 چکیده 

باشید. تداوم شییردیی بصیور  صینعت پرورش گوسیاند می در  اقتصیادی صیاا   مهمترین  تولیدی و تداوم شییردیی از  کل شییر  هدف:

یای انتخاب  گردد. از طرف دیگر، شیناسیایی نشیانهتعریف می   توانایی حیوان جهت نگهداشیتن تولید در سی ب باب بعد از اوت تولید

 شیناسیایی م العه، این  از یدف یای ارزشیمندی در مورد مناط  ننومی که تحت انتخاب مببت یسیتند فرایک کند.تواند دیدگاهمی

نژادیای گوسیاند شییری و ریر   تداوم شییردیی درمرتبط با صیاا  تولید و   کاندیدای یایو نن مببت  انتخاب  تحت  ننومی مناط 

 بود. انتخاب ردپای شناسایی یایروش طری  شیری از

رأس(،  96گوسییاندان نژادیای زندی    به مربوط خویشییاوند  ریر  در این پژویش از اطلاعا  ننوتیپی گوسییاندان  ها:مواد و روش

شیرکت ایلومینا اسیتااده شید. پس از    50Kیایرأس( تعیین ننوتیپ شیده توسیط ارایه 481رأس( و وال دلِ بیلس   317کایاس  

رأس دام وارد انالیزیای  880و   SNPنشییانگر   36605نهایتاً   PLINKیای اولیه تعیین ننوتیپ شییده در برنامه  کنترل کیایت داده

استااده   R تتا( با کد نویسی در برنامه   STFبعدی شدند. برای شناسایی نواحی ننومی تحت انتخاب از ازمون اماری براوردگر نااریب  

.  شیدند  شیناسیایی  بودند، شیده واقع این ازمون ارزش بابی درصید 1/0  یبازه  در که  یاییSNP  از اسیتااده  با کاندیدا  یایشید. نن

 اسیتااده  UniProtKB و  GeneCardsانلاین  اطلاعاتی  یایپایگاه از امده دسیت  به یاینن عملکرد  بهتر تاسییر براییمچنین 

 .شد
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،  13، 11،  9،  8، 6  ،4،  2 ،1یای نتایج حاصیل از اماره تتا در این پژویش منرر به شیناسیایی ده من ژه ننومی روی کروموزوم  نتایج:

یای کاندیدای شیناسیایی شیده مرتبط با صیاا  تولید و تداوم  داشیتند. نن  قرار تتا یایارزش کل 9/99  صیدک در و  بودند 20  و 17

،  FAIM  ،CEP70،  TLR4 ،SLC37A3    ،KDM7A  ،HERC6 ،NT5DC1 یایشییردیی در این مناط  ننومی شیامل نن

SPIDR  ،SMOX   وRNF144B  یای مؤثر بر درمناط  ننومی شیناسیایی شیده با نن بودند. انالیز بیواناورماتیکی نشیان داد که 

یمپوشیانی دارند. یمچنین نتایج حاصیل از  بدن ایمنی  سییسیتک و التهابی پاسیخ شییردیی،  تداوم  شییر، چربی  تولید و سینتز  شییر، تولید

 تداوم و  شیر چرب  اسیدیای ترکیب  شیر،  چربی  درصد  تولید، نشیان داد مناط  ننومی شیناسایی شده با صاا  عملکرد QTLبررسیی  

 در م العا  پیشین یمپوشانی دارند. شیردیی

توانند بعنوان کاندیدایای تحت انتخاب م رح یای متعددی که در نواحی شیناسیایی شیده بر اسیاس عملکرد مینن گیری:نتیجه

  یای مرتبط با مناط  ننومی بدسیت امده از م العا  جسیتروی پویش ننومی ویروری اسیت.باشیند. به یر حال بررسیی بیشیتر نن

یدف افزایش تولید شییر سیابنه از طری   تولید شییر با   صیاا  کننده  کنترل  ننتیکی  کار  و  سیاز  درک در  تواندمی  تحژی  این نتایج

 گیرد. قرار استااده تداوم شیردیی بعد اوت شیردیی در طی یک دوره مورد

 ، اوت تولید، چربی شیر، نن کاندیدا، گوساندSTF: اماره هاکلیدواژه

 پژویشی.: نوع مقاله

تحت انتخاب مببت مرتبط با    یدایکاند  یمناط  ننوم  یی( شناسا1404   نیحس  ابادی فرایانی امیرخلت  ن،یحس  یمحمّد  استناد:

-141(،  1 17،  مرله بیوتکنولونی کشاورزی  ،یکشاورز   یوتکنولون یمختلف گوساند. مرله ب  یدر نژادیا  یردییو تداوم ش  دیصاا  تول

160. 

 

 

Publisher: Faculty of Agriculture and Technology Institute of Plant 

Production, Shahid Bahonar University of Kerman-Iranian 

Biotechnology Society. 

© the authors 

 

 مقدمه

 Shokri  توجه است نظر تولید گوشت، پشک، پوست و شیر مورد   گوساند یک دام چندمنظوره است و بخصوص از  یطورکلبه 

et al. 2023.)  تمایل زیادی به گله خود دارد و بدون داشتن گله  موجودی اجتماعی، زیبا، بسیار ارام و مایدی است که   گوساند

دیند و یوشمندانه با مسائل انگیزی از خود نشان می شگات  یاوقا  رفتاریا   ییا گایان .  نگهداری و پرورش ان خیلی سخت است

به یک  شوند    دیتهد  یعامل خارج   سطیا توکه گله ان  یخود راب ه دوستانه برقرار کرده و زمان  نی توانند بکنند. گوساندان میرفتار می

  وان یح  کیگوساند  (.  Safaei et al. 2022; Jafari Ahmadabadi et al. 2023   کنند از خود دفاع کنندمی   ی چسبند و سعمی
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دید. رشد خود ادامه می به  علوفه و رذایا    نیرتریکند و با فژو خشک را تحمل می   رییتغمویوای  است که اب  یاه یبننسبتاً خوش

رشد و نمو    دیکند صرف تولمی  افتیرا که در  ییرذا  شتری دارد و ب  اتیاحت  یکمتر  ینگهدار  رهییا به ج دام  ریبا سا  سهیگوساند در مژا

در رتبه اول    ینظر اقتصادازنژ ه   ایدن  یکشوریا  شتریسبب در ب  نی. به یم(Mohammadabadi et al. 2024   دینمایخود م

ی نامرروبی را که برای کشت یانیزم  تواندمی   گوساند(.  Safaei et al. 2024; Vahabzadeh et al. 2021   قرار داردپرورش  

ایراد مرتع مصنوعی مورداستااده قرار دید.  و زرع با  ایلیی ییستند کیه م   مناسب نیست  بهترین دام  از مراتع و    توانندیگوساند 

یای گوساند را در تمام طول سال . انواع فراورده(Shokri 2023; Ghotbaldini et al. 2019اید  زراعی تعلیف نم یچریاپس

  ی برا  وانیح  نییا بشر از اشود. در طول قرن مواجه می   یجهت دامدار کمتر با مشکلا  مال  ن یبه بازار عروه کرد، به یم  توان یم

  د ی تول    یبه تأمین پوشش و لباس  از طر  ازی(، نریگوشت و ش  دیتول   یبه رذا  از طر  ازیخود مانند ن  یازیایاز ن  ی برطرف کردن برخ

تولیدشده    یدام  محصول  نیترگوشت مهک  (.Hajalizadeh et al. 2021; Amirteymoori et al. 2021کند  استااده میپشک(  

مصرف    نکهیا  وجود  با  کهیطوربه   .دیندگان گوساند استتولید گوشت قرمز اولویت اول پرورش به عبارتی    توسط گوساندان است

افزاگوشت طیور، گاو و گوساله طی سال از   افتهی  شییای اخیر  ازجمله ذائژیه    اسیت، ولی مصرف گوشت گوساندی  لحاظ کیای 

 یبرا  یاتیح  ییانی ، پروتئیانیتامیاز و   یاریبس  یمصرفی برتری دارد که منبع مغذ  ییامیصرف و تنیوع ریذایی بیر سایر گوشت 

 ییرذا  ییک ماده ناعنوگوساندان به   ریش .(Nejad et al. 2024; Saadatabadi et al. 2023   باشدیسالک م  یداشتن زندگ

ی و برای مد   اسانبهپشک    ،یافراوردهسایر    برخلاف  نیشود. یمچنو ماست استااده می  ریپن  دیشود و ارلب در تولکامل شناخته می

ی به  امادهاز چربی خالص پشک   . (Mohammadipour 2023شود و در موقع لزوم به بازار عروه شود    رهیذخ  تواند می طوبنی  

 .Hajalizadeh et al   شودی طبی و ارایشی استااده مییاکرمعنوان ماده اصلی مخلوط کننده  که به   شودمی نام بنولین تولید  

اکنون  یک.  (Mohammadinejad et al. 2022   شوداستااده می  یعنوان کود کشاورزاز فضوب  گوساند به   نییمچن  (.2019

تولید شیر به عنوان بخش    .(Mohammadabadi et al. 2023   است   شده  ییشناسانیژاد گوسیاند در ایران    27مشیخصا   

باشد. در این خصوص بهبود در عملکرد تولیدی گوساندان شیری  یای اصلاح نژادی گوساند می مهمی از ایداف پرورش و برنامه

(. تولید شیر در کل دوره و تداوم شیردیی دو عامل مهک در سوداوری این صنعت یستند.  Li et al. 2020صور  گرفته است  

باشد. به  شیردیی میعوامل اصلی تعیین کننده مژدار کل شیر تولیدی شامل میزان تولید شیر در اوت شیردیی، تداوم و طول دوره  

(. به  Stefanon et al. 2002شود  توانایی حیوان جهت نگهداشتن تولید در س ب باب بعد از اوت تولید، تداوم شیردیی گاته می 

دلیل ارتباط تداوم شیردیی با تولید، تولیدمبل، سلامتی و رفاه دام و تغذیه، این صات از جمله صاا  مهک اقتصادی مورد توجه در  

یا اصلاح نژاد دام است. به طور کلی انتخاب برای افزایش تولید شیر منرر به عدم کارایی تولید مبل و افزایش حساسیت به بیماری

مبلی، (. یکی از رایکاریای افزایش تولید شیر یمراه با کایش بیماری ورم پستان و مشکلا  تولیدPulina et al. 2007گردد  می

باشد، ب وریکه با انتخاب براساس تداوم شیردیی، استرس اوت تولید را کک کرده و تولید بابی بعد از اوت  دیی می توجه به تداوم شیر

 (.Jonas et al. 2011نماید. در نتیره این انتخاب منحنی شیردیی با تداوم شیردیی بیشتر خواید شد  را حاظ می 
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گیری نژادیا و انتخاب  نتایج تحژیژا  گسترده در طی چند سال اخیر نشان داده است که ایلی کردن و به دنبال ان شکل

تواند  (. انتخاب میCheruiyot et al. 2018یای انتخاب مببت در مناط  ننومی شده است  طبیعی یا مصنوعی باعث ایراد نشانه 

اند بدون تغییر باقی  تحت انتخاب نبودهیایی که  منرر به تغییر فراوانی یک الل در جمعیت بشود در حالیکه فراوانی ان در جمعیت

یا در این مناط  ننومی است. بنابراین تااو  به نسبت زیاد در فراوانی اللی بین  ماند. نتیره این حالت ایراد تارق در بین جمعیتمی

شناسایی    (. Chen et al. 2019یای ننی مربوط به شمار اید  ای از انتخاب مببت در جایگاهتواند به عنوان نشانه یا نیز میجمعیت

یا حاوی اطلاعا  ارزشمندی در خصوص تکامل و عوامل مؤثر  باشند، اول اینکه این نشانهیای انتخاب از دو دیدگاه مهک مینشانه

فرایک می  را  تکامل  اینکه جایگاهبر  ننتیکی صاا  کمی اشکار می کنند. دوم  تنوع  و  از طرفی دیگر  یای ننی شناخته شده  شود. 

یای  یای ظایری و رفتاری حیوانا  ایلی امروزی تغییر ایراد کرده است. در این مسیر، انتخاب سازی و انتخاب به شد  در ویژگیلیای

تواند به  یا مییای امروزی به جا گذاشته که اشکار نمودن این نشانه یای قابل شناسایی را در ننوم دام انرام شده توسط انسان نشانه 

یای  ترین ازمونکی از مهکی  (.Fleming et al. 2019یا کمک کند  اصلاح و بهبود ننتیکی صاا  مهک اقتصادی در این دام

باشد  باشد. یکی از مشکلا  اصلی روش این می( میSTF   یای انتخاب، اماره تمایز جمعیتی یا شاخص تببیتاماری شناسایی نشانه

نمونه نمیکه خ ای  را در نظر  تتا  گیگیری  نااریب  از روش  استااده  با  این مورد  از روش  Theta, θرد که  است.  ( تصحیب شده 

یای انتخاب جهت شناسایی مناط  ننومی مرتبط با صاا  تولید و ترکیبا  شیر در نژادیای مختلف گوساند استااده  شناسایی نشانه 

انرام    STFیای کاندیدای مرتبط با صاا  تولید شیر با استااده از اماره  شده است. پژویشی با یدف شناسایی مناط  ننومی و نن

شامل   شیری  نژاد  گوساندان  مژایسه  با  تحژی   ان  در  است.  گوشتی    Awassi  و   Assafشده  نژادیای  ،  Cambridgeبا 

Romanov    وBritish du cherیای کاندیدای  ، ننST3GAL1،CSN2 ،OSBPL8   ،CSN1S1  ،SLC35A3، VPS13B 

مرتبط با تداوم شیردیی گزارش    NT5DC1  و  DPY19L1  ،CCDC152  یای کاندیدایمرتبط با تولید شیر و نن  CYTH4و  

است   نشانهRezvannejad et al. 2022شده  با یدف شناسایی  پویش ننومی دیگری  نژاد(. در م العه  انتخاب در  یای یای 

  Han ،Churra ،Hu ،Suffolkبا تولید باب و نژادیای   Awassiو  Meade ،East Friesianمختلف گوساندان شیری شامل  

نن  Finlandو   بود،  شده  انرام  پایین  تولید  کاندیدای  با  ،  FCGR3A  ،CTSK  ،CTSS  ،ARNT  ،GHR  ،SLC29A4یای 

ROR1  وTNRC18    مرتبط با تولید و ترکیبا  شیر گزارش شده استLi et al. 2023  .) 

تولید شیر و    صاا    نظر  یونان از   گوساند شیری کشور  بهترین نژادیای  از  یکی  پژویش حاور،نژاد کایاس مورد استااده در  

یای پرورشی صنعتی و نیمه  ب وریکه این نژاد دارای تولید شیر باب و عملکرد تولیدی م لوبی در سیستک.  باشد تداوم شیردیی می

روزه برابر با    170(. ب وریکه میزان شیر تولیدی در این نژاد طی یک دوره شیرواری  Argyriadou et al. 2020صنعتی است  

(. یمچنین نژاد Basdagianni et al. 2019است    %5/5و    %2/6لیتر بوده و درصد چربی و پروتئین شیر به ترتیب برابر با    307

 صاا   لحاظ  ایتالیا از  رکشو  ممتاز  و   وزن   گوساند متوسط   بهترین نژادیای  یکی از  وال دلِ بیلس مورد استااده در پژویش حاور،
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باشد  لیتر می  210±62روزه برابر با    120میزان طول شیر در این نژاد طی یک دوره شیرواری  .  باشدتولید و ترکیبا  شیر گوساندی می

پروتئین باب شهر  است. گوساند نژاد وال دلِ بیلس، به نژاد تولید شیر با    %5/5و    %6و درصد چربی و پروتئین شیر به ترتیب برابر با  

(. یکی از خصوصیا  Di Gerlando et al. 2019داشته و شیر تولیدی حاصل از این نژاد برای ساخت پنیر بسیار مناسب است  

نتخاب برای صاا  مهک اقتصادی مرتبط ا   (.Sutera et al. 2018باشد  اصلی در این نژاد تداوم شیردیی باب بعد از اوت تولید می

یای انتخاب در س ب ننوم شده باشد که بررسی و ردیابی  تواند منرر به ایراد نشانه یای گذشته میبا تولید شیر در گوساند طی نسل

یای کاندیدای مؤثر بر تولید و ترکیبا  شیر ماید باشد. بنابراین یدف از پژویش  تواند در شناسایی این مناط  و نن یا میاین نشانه 

یای کاندیدای مرتبط با صاا  تولید و تداوم شیردیی شیر در مژایسه گوساندان نژاد شیری  ومی و نن حاور شناسایی مناط  نن

 یای انتخاب مببت است.برای پویش نشانه STF کایاس و وال دلِ بیلس( با گوساند بومی زندی با استااده از اماره 

 

 هامواد و روش

گوساندان نژاد زندی حاور در گله مرکز اصلاح نژاد خریر واقع در تهران وابسته به سازمان جهاد کشاورزی استان    96ز  از

با  سی  5-7تهران، مژدار   لیتر    5/0سی خون استحصال و یمراه  لوله  EDTAمیلی  با  در   نگهداری شد.  pH  8-5/7یای خلاء 

با استااده از روش بهینه یافته استخرات نمکی از خون کامل انرام شد. پس از اطمینان از کمیت و کیایت بابی    DNAاستخرات  

تا  نمونه انها  رلظت  نمونه  ng/µL  50یا،  ننوتیپ  شد.  رقی   ننوتیپ  تعیین  کمپانیجهت  در   Neogenیا 

 http://genomics.neogen.comیای( در کشور امریکا با استااده از ارایه Illumina OvineSNP50K BeadChip   با

یا امکان  ( تعیین ننوتیپ شدند. این ارایهIllumina Inc., San Diego, CA, USA   بکارگیری پروتکل استاندارد شرکت ایلومینا

یمزمان   ننوتیپ  نشانگریا    54241تعیین  بین  فاصله  میانگین  با  نشانگری  می   9/50جایگاه  فرایک  را   Illuminaکنند  کیلوباز 

OvineSNP50 BeadChip Datasheet .) 

  1مربوط به نژاد شیری کایاس رأس گوساندان ریر خویشاوند  317در پژویش حاور از اطلاعا  ننوتیپی و فنوتیپی مرموع  

 جایگاه نشانگری تعیین  54241برای     Ovine SNP50 Bead Chipایلومینا  شرکت  یایارایه  از  استااده  با  یااستااده گردید. نمونه

( با شماره /Zenodo   https://zenodo.org/depositیای مورد استااده این پژویش در پایگاه برخط  داده.  شده بودند  ننوتیپ

  481مربوط به تعیین ننوتیپ و رکوردیای مرتبط با    اطلاعا   از   پژویش  این  باشد. یمچنین دردر دسترس می    8344546دسترسی

برای     Ovine SNP50 Bead Chipایلومینا  شرکت  یایارایه  از  استااده  که با  2رأس از گوساندان شیری نژاد وال دلِ بیلس

تعیین  54241 نشانگری  داده  ننوتیپ  جایگاه  گردید.  استااده  بودند،  خط  شده  بر  پایگاه  در  نژاد  این  در  استااده  مورد     OSFیای 

 https://osf.io/ajwcb/?view_only=92ab35dec6564d28bcc259c549509a0bبا توجه به    باشند.( در دسترس می

 
1 Chios 
2 Valle  del  Belice 

http://genomics.neogen.com/pdf/ProdInfo/illumina_ovine_snp50_beadchip_datasheet.pdf
http://genomics.neogen.com/pdf/ProdInfo/illumina_ovine_snp50_beadchip_datasheet.pdf
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یای منحصر بارد و موقعیت کروموزومی یکسان یا، ابتدا شناسه اینکه منبع انتشار دو سری داده متااو  از یک بودند، قبل از ادرام داده

. سپس  (Nicolazzi et al. 2015 تعیین شدند    SNPchiMp v.3ی مورد استااده با استااده از نرم افزار  برای دو سری داده

  (. Chang et al. 2015بایک ادرام شدند   PLINK1.9نرم افزار  merge–یا با اطلاعا  ننومی مشترک و با کمک دستور داده

یای تعیین ننوتیپ شده، نرخ تعیین ننوتیپ نشانگریا در یر نمونه و  یای ننومی از معیاریای فراوانی نمونهبرای فیلتراسیون داده

درصد بود، شناسایی و حذف    90فراوانی تعیین ننوتیپ در انها کمتر از  یایی که  ( استااده شد. در ابتدا نمونه3MAFفراوانی الل نادر  

درصد بود حذف شدند. سپس نشانگریایی که نرخ تعیین    5شدند. در مرحله بعد نشانگریایی که فراونی الل نادر در انها کمتر از  

انها در نمونه از  ننوتیپ  برای    95یا کمتر  نهایت  بود شناسایی و حذف شدند. در  تعادل SNPدرصد  انهایی که در  باقیمانده  یای 

در نظر    10-6واینبرگ قرار نداشتند، به عنوان معیاری از خ ای تعیین ننوتیپ کنار گذاشته شدند. بدین منظور س ب احتمال  -یاردی

(. انالیز  Chang et al., 2015( انرام شد  90/1 نسخه  PLINKگرفته شد. مراحل مختلف فیلتراسیون با استااده از نرم افزار  

محاسبه و گراف    PLINK V1.9افزار  یا با استااده از نرم( پس از گذراندن مراحل کنترل کیایت داده4PCAیای اصلی  مؤلاه

یایی که خارت از توده نژادی خود قرار دارند، برای  ( ترسیک شد تا علاوه بر تاکیک نژادیا، دام2/2/4نسخه   Rمربوطه توسط برنامه 

 حذف شناسایی شوند. 

یای انتخاب مرتبط با تولید و تداوم در این پژویش برای شناسایی نشانه:  های انتخابآنالیز آماری شناسایی نشانه

بندی شدند. سپس  شیردیی به دو گروه نژادی شامل نژاد بومی زندی  شاید( و نژادیای شیری کایاس و وال دِل بیلس  موردی( دسته

 Wrightبه دو روش رایت    STFاستااده شد. ازمون تمایز جمعیتی    STFبرای شناسایی نواحی تحت انتخاب از ازمون تمایز جمعیتی  

شود. یکی از مشکلا  اصلی روش رایت،  ( محاسبه میθ  )Weir and Cockerham 1984( و روش براوردگر نااریب تتا   1965

کوکریام با ارائه روش تتا تصحیب شد که بدون در نظر  گیری است که این مشکل توسط ویر و  عدم در نظر گرفتن خ ای نمونه

یا بین صار تا یک دست امده از این روشیای بهگیری شده و تعداد افراد داخل یر گروه است. ارزشیای نمونهگرفتن تعداد گروه

یای انتخاب در نویسی شد. جهت شناسایی بهتر سیگنالبرنامه  Rیای مربوط به دو روش رایت و تتا در محیط  متغیر است. محاسبه

یای یای مراور به روش پنررهSNPیای عددی  گیری ارزشاز میانگین  SNPس ب ننوم به جای در نظر گرفتن ارزش عددی یر  

با طول  CW   5پشت سریک شد    5(  استااده  تنها  Kim et al. 2015نشانگر  و  تمام   1/0(  ان  در  که  ننوم  از  مناطژی  درصد 

 Kijas et al. 2012; Saravananنشانگریای مراور ارزش بابیی داشتند، به عنوان نشانه یای انتخاب شناسایی و تعیین شدند  

et al. 2021یای(. در این تحژی  برای ترسیک گراف ارزشWin5   افزاری  در مژابل موقعیت ننومی از بسته نرمggplot    در برنامه

R .استااده گردید 

 
3 Minor Allele Frequency 
4 Principal component analysis 
5 Creeping Window 
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پس از مرتب کردن نشانگریا برپایه  :  های انتخابهای گزارش شده در مناطق ژنومی حاوی نشانهبررسی ژن

محاسبه و مناطژی که برای یمه نشانگریای مراور ارزش بابیی   9/99صدک    Excelافزار  ارزش محاسبه شده با استااده از نرم

دینده مناطژی از ننوم باشند که در توانند نشانداشتند به عنوان نشانه انتخاب در نظر گرفته شدند. مناط  دارای ارزش بابی تتا می

  500یای گزارش شده در این مناط  و یای موردی و شاید به صور  متمایز یدف انتخاب قرار گرفته باشند. برای بررسی ننگروه

جات برخطکیلو  اطلاعاتی  پایگاه  از  انها  اطراف     BioMartبوسیله   Genes 112   Ensembl   Databaseباز 

 www.ensembl.org/biomartنن عملکرد  بهتر  تاسیر  برای  گرفت.  قرار  بررسی  مورد  پایگاه(  از  امده  دست  به  یای  یای 

( استااده  UniProtKB   http://www.uniprot.org( و  GeneCards   http://www.genecards.orgاطلاعاتی انلاین  

یای شناسایی شده یمپوشانی دارد یا خیر، از مرکز اطلاعاتی انلاین  QTLشد. در نهایت برای بررسی اینکه ایا مناط  مورد نظر با  

QTL   http://i.animalgenome.org/jbrowse/روز شده  ( براساس اخرین نسخه بهRelease 52, Dec 27, 2023) 

 مورد بررسی قرار گرفت. 

 

 نتایج و بحث

یای حیوانا   هارائه شییده اسییت. پس از حذف داد 1جدول یای تعیین ننوتیپ در نتایج مربوط به مراحل مختلف ویرایش داده

 SNPنشییانگر    37228یای نژاد بومی با نژادیای گوسییاند کایاس و وال دلِ بیلس با یک ترکیب شییدند که دارای حذف شییده، داده

باقی ماندند که شییامل  SNPنشییانگر   36605در نهایت تعداد   SNPمشییترک بودند که پس از مرحله کنترل کیایت در سیی ب 

یای نژادی، ترزیه و ه منظور بررسییی نحوه قرار گرفتن حیوانا  در گروهب (.2جات کروموزوم گوسییاند بودند  جدول  26اطلاعا   

بیه عنوان رایی متمیایز   بیلس  دلِ وال  و  بیا بکیارگیری اطلاعیا  تعیین ننوتیپی بین نژاد بومی زنیدی و نژادییای کیاییاس  PCAتحلییل 

نژادیای  PC2نژاد زندی و   PC1نشییان داد که با   PCAبه منظور توصیییف واگرایی مورد ترزیه و تحلیل قرار گرفت. نتایج انالیز  

ای بیا یک یمپوشیییانی نیدارنید. نژادییای یونیانی و بیه خوبی از یکیدیگر تاکییک و جیدا شیییدنید و در یی  نژ یه بیلس  دلِ  وال و  کیاییاس

برای   %9/3واریانس    %3/6در مرموع حدود  PCAانالیز   (.1یای متراکک و مرزایی را تشیکیل دادند  شیکل ایتالیایی به خوبی توده

لعیا  مختلف دیگر، حیوانیا  فژط برپیاییه ویژه بردارییای ییک و دو کننید(. در م یارا توجییه می  2برای ویژه بردار   %4/2و   1ویژه بردار 

ای که توسیط  (. در م العهKijas et al. 2012; Waineina et al. 2022اند  بندی شیدهبراسیاس نژاد و من ژه جغرافیایی دسیته

Kijas et al.   2012یای گوسییاند دنیا انرام شییده بود،  ( بر روی جمعیتPC1  وPC2    واریانس را   %44/1% و 98/2به ترتیب

یای انتخاب مرتبط با صیاا  ذخیره بدن در سیه نژاد گوسیاندان  کردند. در م العه پویش ننومی با یدف شیناسیایی نشیانهتوجیه می

کاملاً از یکدیگر تاکیک شده و یر کدام از ویژه برداریای  PC2و   PC1(، حیوانا  برپایه  Tibetanو   Han  ،Altayبومی چینی  

توان امییدوار بیه ییافتن  بیا یمین مژیادیر می(.  Zhao et al. 2020کردنید  از وارییانس را توجییه می  %7/2و    %3/3بیه ترتییب    2و    1
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توان بیان کرد که بخشیی از واریانس پایین و متااو  اند. البته میدار مورد انتخاب قرار گرفتهمناطژی از ننوم بود که به صیور  معنی

 گیری و تعداد نمونه باشد.تواند به دلیل تنوع در نمونهپیشین میبا م العا  

 

  های مربوط به نژادهای مختلف مورد بررسی در سطح افراد. توصیف مراحل کنترل کیفیت داده1جدول 

Table 1. Description of the quality control steps in different studied breeds  at the level of 

individuals 

وال دلِ  

 بیلس 
Valle del 

Belice 

 کایاس 

Chios 
 زندی

Zandi 
 

 تعداد حیوانا   96 317 481
Number of animals 

 درصد ننوتیپ از دست رفته  10یایی با بیش از حذف نمونه 0 0 12
Excluding animals with call rate<0.90 

 99/0بابتر از  IBSیایی با حذف نمونه 0 0 0
Excluding animals with Identical by State>0.99 

 خارت از توده جمعیتی خود قرار داشتند  PCAحذف حیواناتی که در انالیز  2 0 0
Excluding animals that were clustered outside of their 

population mass in PCA analysis 
 مانده باقی یاینمونه کل تعداد 94 317 469

Remaining animals 
 

 های انتخاب برای آنالیزهای نشانه SNP. خلاصه مراحل مختلف کنترل کیفیت نشانگرهای 2جدول 

Table 2. Summary of quality control steps for SNP markers used for signature of selection 

analysis 

SNP number 
 تعداد نشانگر 

Quality control filters 
 مراحل مختلف کنترل کیفی

 تعداد کل نشانگریای مورد بررسی  37228

SNP number before QC 
 حذف نشانگریا با حداقل فراوانی اللی کمتر از پنج درصد  716

Excluding SNPs ≤5% MAF over all animals 
 درصد در یر نمونه  95حذف نشانگریای با نرخ فراخوانی کمتر از  69

Excluding SNPs ≤95% Call rate over all animals 
 ( 10-6واینبرگ  -حذف نشانگریا با انحراف از تعادل یاردی 24

Excluding SNPs with deviation from HW (<0.000001) 
 مانده تعداد نشانگریای باقی 36605

Remaining SNPs 
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(  Akey et al. 2002دید  یای مراور ان را یک تحت تأثیر قرار میجایگاهبا توجه به اینکه انتخاب، علاوه بر جهش سودمند  

گیری  ، میانگینSNPیای انتخاب در س ب ننوم به جای در نظر گرفتن ارزش عددی یر  در این پژویش جهت شناسایی بهتر سیگنال

درصد مناطژی از ننوم که در ان تمام   1/0صور  گرفت و تنها    SNP  5با طول    CWیای مراور به روش  SNPیای عددی  ارزش

نشانه عنوان  به  باشند،  بابیی  ارزش  دارای  تعیین شدند  شکلنشانگریای مراور  و  انتخاب شناسایی  تعیین شده  2  یای  استانه   .)

استانه در  دیند، انتخاب شدند این حد  سختگیرانه بوده و فژط مناطژی از ننوم که بیشترین تمایز جمعیتی را در بین نژادیا را نشان می

 ( متغیر بوده است.Qanbari et al. 2012درصد   5/2( تا Zhao et al. 2020درصد   1/0م العا  مختلف از 

 

های با استفاده از اطلاعات ژنوتیپی تمام حیوانات. رنگ   PCAبندی حیوانات براساس آنالیز  . خوشه1شکل  

 دهنده نژادهای کایاس، وال دل بلیس و زندی است. سیاه، قرمز و سبز به ترتیب نشان

Figure 1. Animals clustered on the basis of principal components analysis (PCA) using 

genotyping information  animals.  The colors black, red and green represent the Chios, Valle 

del Belìce and Zandi sheep breeds, respectively 

 

دینده تمایز بین دو گروه نژادی مورد بررسی در ان مناط  ننومی در اثر بابیی دارند، نشان  STFیایی از ننوم که ارزش  بخش

یای مورد نظر به وجود امده  یای مختلف برای جایگاهیای طبیعی و مصنوعی در طی نسلانتخاب مببت یستند که به دنبال انتخاب

یای مراور تارق جمعیتی بابیی داشتند که شامل ده ناحیه  SNPاست. نتایج به دست امده نشان داد که در چندین من ژه ننومی  
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دار  یای تتا قرار داشتند و معنیکل ارزش 9/99بودند و در صدک  20 و 17، 13، 11، 9، 8، 6 ،4 ،2 ،1یای ننومی بر روی کروموزوم

تاکنون جهت شناسایی مناط  ننومی مرتبط با صاا  مهک اقتصادی مختلف  یای انتخاب و اماره تتا  از روش نشانه  (. 2بودند  شکل  

یای انتخاب با ذخیره چربی بدن در گوساندان بومی چینی انرام  یای ایلی استااده شده است. پژویشی با یدف شناسایی نشانهدر دام

،  WDR92  ،TBX12یای کاندیدای  یای انتخاب یستند و ننناحیه ننومی حاوی نشانه  25شده است. نتایج این تحژی  نشان داد که  

WARS2  ،BMP2  ،VEGFA  ،PDGFD  ،HOXA10  ،ALX4    وETAA1    گزارش شدندZhao et al. 2020 یمچنین .)

یای انتخاب مرتبط با اداپتاسیون و پاسخ سیستک ایمنی، تولید و تولید مبل در نژادیای مختلف  در پژویشی با یدف شناسایی نشانه

یای انتخاب  دارای نشانه  26و    22،   15،  10،  4،  3یای  تایج این تحژی  نشان داد، نواحی ننومی روی کروموزومانرام شده بود. ن

بودند که نژش کلیدی در اداپتاسیون،    PCKو    HYAL1  ،PDE4B  ،MST1یای کاندیدای  یستند. این مناط  ننومی شامل نن 

 (. Waineina et al. 2022سیستک ایمنی و تولید شیر داشتند  

یا بررسی  شناسی انیای موجود در این مناط  شناسایی و عملکرد یستیپس از شناسایی نواحی ننومی تحت انتخاب، نن

یای مشخص شده در جدول  نن(. 3نن که در ارتباط با من ژه انتخابی بودند از این طری  تعیین شدند  جدول  90شدند، در مرموع 

توانند  عملکردیای متااوتی در تولید شیر، سنتز و تولید چربی شیر، تداوم شیردیی و مژاومت به بیماری ورم پستان داشتند که می  1

  به طور مستژیک و ریر مستژیک با صاا  تولید و ترکیبا  شیر مرتبط باشند. 

مگابازی    78/250-78/251در ناحیه    1اولین من ژه ننومی شناسایی شده مرتبط با تولید و ترکیبا  شیر روی کروموزوم شماره  

بیشترین ارتباط با صات تداوم شیردیی    CEP70و    FAIMیای کاندیدای  یای موجود در این ناحیه، ننقرار داشت. از بین نن

 Capuco etیابد  نژش کلیدی در فرایند اپوپتوزیس داشته و میزان بیان این نن در پیک تولید افزایش می   FAIMداشتند. نن  

al. 2003  یمچنین گزارش شده است که کمترین میزان بیان نن .)CEP70   در ردد پستانی گوساندان بومی چینی در اوت تولید

یونانی با یدف شناسایی مناط     Frizartaیری  در م العه پویش کل ننومی در گوساندان نژاد ش (. Hao et al. 2020باشد  شیر می

 (. Argyriadou et al. 2023ننومی مرتبط با تداوم شیردیی، این ناحیه ننومی گزارش شده است  

قرار داشت. از بین    2مگابازی کروموزوم شماره    47/5-43/6دومین من ژه ننومی شناسایی شده در پژویش حاور در ناحیه  

  زمینه   در  کاندیدای  یاینن  بیشترین ارتباط با تولید و ترکیبا  شیر را داشت. از   TLR4یای موجود در این ناحیه، نن کاندیدای  نن

  کنون   تا.  کندمی  کد را  سلولی  یایگیرنده از  ایخانواده  که  برد نام  را (  T  شبه  پروتئین  یای  گیرنده   TLR  یاینن  توان می  مژاومت

  تشخیص  را( PAMP  بیماریزا عوامل از خاصی مولکولی  توالی یاگیرنده این. است  شده شناسایی پستانداران در TLR نن نوع 13

یای جزو نن  TLR4نن    .(Genecardsدارند    محوری  نژش  میکروبی  یایپاتونن  به  بدن  ایمنی  یایپاسخ  اراز  در  و  دیندمی

 (. UniProtKBصاا  مرتبط با ایمنی سلولی و ذاتی در پاسخ یای دفاعی در پستانداران است  کاندیدای مؤثر بر 

 



 1404، آبادی فراهانیمحمّدی و خلت 

153 

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

 

ها بر  SNPتتا در سطح ژنوم حیوانات نژادهای مورد بررسی. موقعیت ژنومی  win5های . توزیع ارزش2شکل 

نشان داده شده است. خط ترسیم شده نشان دهنده    Yها بر روی محور  های تتای آنو ارزش  Xروی محور  

 ها است صدک کروموزوم 9/99

Figure 1. Distribution of 5 windowed theta values in studied breeds: the  SNP position on 

different chromosomes shown on the X-axis, and theta values are plotted on the Y-axis. The  

values above the line are in the 99.9 percentile of all Theta values 

 

یای مگابازی قرار داشت. از بین نن  51/104-105/ 56در ناحیه    4سومین ناحیه ننومی شناسایی شده بر روی کروموزوم شماره   

نن من ژه،  این  در  کاندیدای  موجود  نن KDM7A و  SLC37A3یای  داشتند.  ان  ترکیبا   و  شیر  تولید  با  ارتباط    بیشترین 

SLC37A3    ننی خانواده  از  می   23با    SLCجزئی  ننی  عضو  خانواده  انتژالی یستند.  نژش  دارای  که  در    SLCباشد  بیشتر  که 

یای  یای زیستی دارند. این خانواده ننی، نژشیای متنوعی در مکانیسکاند، نژشیای انسانی مورد تمایز و انتخاب قرار گرفتهجمعیت

جذب طیف وسیعی از مواد مغذی، سنتز یورمون تیروئید    دیی پروبکتین، ترشب انسولین، ای از قبیل سیگنالبیولونیکی بسیار گسترده

(. بعلاوه، در م العا  دیگری ارتباط این خانواده ننی با صاا  تولید و UniProtKBو مسیریای متابولیکی مختلف دیگر دارند  

نژش مهمی در تنظیک    KDM7A(. یمچنین نن  Chen et al. 2016پروتئین گزارش شده است  ترکیبا  شیر از قبیل چربی و  
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 Kimبوده که نژش بسیار مهمی در سنتز و تولید درصد چربی شیر دارند   DGATداشته که جزوی از خانواده نن  DGAT2نن 

et al. 2021  در م العه پویش ننومی با یدف شناسایی مناط  ننومی تحت انتخاب مببت در گوساندان نژاد وال دلِ بیلس، نن .)

-51/37در   6(. مناط  ننومی بعدی روی کروموزوم شماره Ben Jemaa et al. 2023گزارش شده است   KDM7Aکاندیدای 

   HERC6بیشترین ارتباط را داشت. نن   HERC6یای موجود در این ناحیه، نن کاندیدایمگابازی شناسایی شد. از بین نن  55/36

العه ننومی با یدف شناسایی مناط   (. در م Do et al., 2017نژش کلیدی در تداوم شیردیی در گاویای یلشتاین کانادایی دارد   

گزارش   HERC6ننومی تحت انتخاب مببت مرتبط با صاا  مهک تولیدی در گاویای شیری امیخته تانزانیا با گاویای یلشتاین، نن  

مگابازی  27/21-19/22من ژه ننومی دیگر مرتبط با تولید و سنتز ترکیبا  شیر در ناحیه  (.Cheruiyot et al. 2018شده است  

با    NT5DC1در این ناحیه قرار داشت. گزارش شده است که میزان بیان نن   NT5DC1شناسایی شد. نن  8از کروموزوم شماره  

(. در م العه ننومی با  Yodklaew et al. 2017تداوم شیردیی در اولین دوره شیرواری گاویای شیری ارتباط مستژیمی دارد  

یی مناط  ننومی مؤثر بر تولید شیر در مژایسه گوساندان نژاد شیری با گوساندان نژاد  یابی کل ننوم با یدف شناسارویکرد توالی

 (.Rezvannejad et al. 2022را گزارش کردند    NT5DC1گوشتی نن

ناحیه   از کروموزوم شماره    36/20-29/21من ژه ننومی دیگر در  قرار  SSH2 شناسایی شد. نن  11مگابازی  ناحیه  این  در 

یای سوماتیک، نن کاندیدای  داشت. م العه پویش ننومی در گاویای شیری با یدف شناسایی مناط  ننومی مرتبط با تعداد سلول

SSH2    گزارش شده استStrillacci et al. 2014  ورم پستان به واس ه عوامل محی ی، مدیریتی و وعف مژاومت و ایمنی .)

یای اقتصادی جدی به صنعت  یای عاونی بوده که سبب زیانترین بیماریحیوان نسبت به عوامل ایراد کننده بیماری، یکی از مهک

در این خصوص  (.Sutera et al. 2021شود  گوسانداری و مشکلا  مرتبط با کیایت لبنیا  گوساندان شیری در سراسر دنیا می

تر و یمبستگی باب و  ( به علت واریانس ننتیکی بابتر، رکوردگیری سادهSCCیای بدنی در شیر یا تبدیل لگاریتمی ان  سلولتعداد 

 (. Sutera et al. 2018شود  مببت ان با وقوع ورم پستان، به عنوان یک معیار از ورم پستان استااده می

و   73/31-68/32از مناط  ننومی مهک دیگری که در پژویش حاور مرتبط با تولید و ترکیبا  شیر شناسایی شد در نواحی  

بودند.   SMOX  و SPIDRیای کاندیدای بود که شامل نن 13و  9یای شماره مگابازی به ترتیب روی کروموزوم 21/51-25/50

  SPIDRیای کاندیدای مرتبط با تولید و ترکیبا  شیر در گاویای نژاد یلشتاین نندر م العه پویش ننومی با یدف شناسایی نن

یای نژش کلیدی در رشد و تمایز سلول    SMOX(. نن کاندیدایPedrosa et al. 2021مرتبط با تولید شیر گزارش شده است  

یای اتصالی اسیدیای چرب است که نژش  ین(. جزو خانواده ننی پروتئYilmaz et al. 2022چربی و متابولیسک لیپید در بدن دارد  

یابی کل ننوم با یدف شناسایی مناط   در م العه ننومی براساس توالی  کلیدی در دریافت، حمل و متابولیسک اسیدیای چرب دارند. 

گزارش شده است     SMOX نن کاندیدای  STFننومی مرتبط با تولید شیر در گوساندان نژاد شیری ایست فریزین با استااده از اماره  

 Li et al. 2022 .) 
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های شناسایی شده در این مناطق ژنومی مرتبط با تولید و ترکیبات  . نواحی ژنومی تحت انتخاب و ژن3جدول  

 شیر 

Table 3. Genomic regions containing selection signatures related to milk and composition 

traits, and genes (QTL) reported in  these genomic regions  
شماره  

دسترسی در  
 پایگاه 

ID 
PubMed 

QTLدر   های موجود
 ناحیه ژنومی 

Reported QTLs in 
the region 

در ناحیه   های موجودژن
 ژنومی

Reported genes in the 
region 

 موقعیت ژنومی )جفت باز( 
Genomic position 

(bp) 

شماره  
 کروموزوم 

Number of 
chromosomes 

20655453 milk linolenic acid 
content, 

milk linoleic acid 
content 

FOXL2, PIK3CB, 
FAIM, ESYT3, MIRAS, 

MRAS, MME9, 
ARMC8, DBR1, U6, 

A4GNT, DZIP1L, 
CLDN18, CEP70 

250784670:251784670 1 

- - TLR4, ASNT2 5479187:6434187 2 

- - HIPK2, TBXAS1, 
PARP12, KDM7A, 
RAB19, DENND2A, 
ADCK2, NDUFB2, 
SLC37A3, BRAF 

104513029:105468029 4 

21749424 Milk fat percentage FAM13A, HERC3, 
NAP1L5, PYURF, 

HERC6, U6, PPM1K, 
ABCG2, PKD2, SPP1, 

36554248:37518248 6 

- - TRAPPC3L, CALHM4, 
CALHM5, DSE, 

TSPYL1, TSPLY4, 
NT5DC1, COL10A1, 

FRK 

21272358:22197358 8 

- - CEBPD, SPIDR, 
PRKDC, MCM4, 

31730281:32685281 9 

21693024 Milk yield 
persistency 

ANKRD13B, CORO6, 
SSH2, 

EFCAB5, NSRP1, 
SLC6A4, BLMH, 
TMIGD1, CPD, 

GOSR1, 
TUSC5, BHLHA9, 

ABR, TIMM22, NXN, 
RNMTL1, GLOD4 

20360852:21299852 11 

- - HAO1, ADRA1D, 
SMOX, RNF24, 

PANK2, MIR130A2, 
MAVS, AP5S1, 

CDC25B, CENPB, 
SPEF1, ADISSP, 

HSPA12B, SIGLEC1 

50259800:51214800 13 

23810588 milk yield U3, U6, 25888483:26017483 17 
20394603 milk yield U3, RNF144B, DEK, 

KDM1B, TPMT, 
NHLRC1, U6, KIF13A 

38045942:39000942 20 
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شناسایی    20مگابازی از کروموزوم شماره    04/38-00/39من ژه ننومی بعدی مرتبط با تولید و سنتز ترکیبا  شیر در ناحیه  

نژش بسیار مهمی در پاسخ التهابی در بدن داشته، به     RNF144Bدر این ناحیه قرار داشت. نن کاندیدای RNF144B شد. نن 

(. در م العه پویش ننومی مرتبط با بیماری ورم  UniProtKBطوریکه یک در ایمنی ذاتی و یک در ایمنی اکتسابی نژش دارند  

یای شناسایی QTLبررسی    (.Illa et al. 2021گزارش شده است    RNF144B، نن کاندیدای  Sahiwalپستان در گاویای نژاد  

یای گزارش شده مرتبط با    QTL  23و    17،  15،  14،  6،  4یای  شده در مناط  ننومی مورد نظر نشان داد که بر روی کروموزوم

  (. 3صاا  مهک اقتصادی تولید شیر شامل عملکرد تولید، درصد چربی شیر، ترکیب اسیدیای چرب شیر و تداوم شیردیی  بود  جدول  

  نظر  به   پژویش،  این  و تداوم شیردیی در  تولید شیر   صاا   با  مرتبط   شده   کاندیدا شناسایی  یاینن  بیولونیکی   عملکرد   به   توجه  با

  شناسایی   برای  STF  اماری  ازمون  توان کاراییمی  نتیره  در  کنند،می  ایااء نژش تولید شیر  صات  فنوتیپی  بروز  در  یانن  این  رسدمی

  یاینن  در  موجود شکلی  چند  بررسی  با یمچنین.  داد  قرار  تأیید   مورد  نیز   را  مهک اقتصادی  صاا   مببت   انتخاب  تحت   ننومی   مناط 

  نتایج   و   گوساندان بومی  نژادیای  در  ازمایشگایی  م العا   طری   از  تولید و ترکیبا  شیر  صاا   با  مرتبط  شده  شناسایی  کاندیدای

 دلیل  به   البته.  برد  کار  به(  مهک  یاینن  فراوانی   و  بیان   افزایش  یا  کایش  جهت   در  انتخاب   اصلاحی  م العا   برای  را  امده  دست به

  این   در  استااده  مورد  جمعیت  بودن  کوچک  یمچنین  نسبت به گونه گاو و  گوساند  گونه  در  یانن  عملکرد  به  مربوط  ناقص  اطلاعا 

 و  جدید مشابه تحژیژا  یایداده ادرام جداگانه، جمعیت  چند تحلیل و  ترزیه و بیشتر یاینمونه تعداد با ترگسترده م العا  م العه،

  خواید   ایراد  گوساند  جمعیت  در  تولید و ترکیبا  شیر  صاا   برای  کاندید  یاینن  از  بهتری  درک  ترجامع  اماری  انالیزیای  از  استااده

  اصلاح   یایبرنامه  طراحی   بر  مناسبی  تأثیر  زمینه  این  در  اطلاعا   افزایش  جهان  و  ایران  در  گوساند  پرورش  ایمیت به  توجه  با.  کرد

  در   ارزشی  با  اطلاعاتی  منابع   تواندمی   تحژی   این  نتایج  مرموع،  در.  داشت  خواید  کشور  گوساندان  جمعیت  وریبهره  افزایش  و  نژادی

  از  یمچنین. اورد فرایک اقتصادی مهک صاا   از بسیاری برای کاندید ننومی  نواحی  شناسایی  و کننده متمایز یاینن شناسایی جهت

 . نمود استااده تکمیلی م العا  و امیزشی یایسیستک  طراحی  ننومی، انتخاب با  مرتبط تحژیژا  در توان می تحژی    این اطلاعا 

نشانهگیری:  نتیجه شناسایی  برای  م العه  این  امارهدر  از  مببت  انتخاب  نشانه  STF  یای  و  شد  در استااده  انتخاب  یای 

بودند.  یای ایلی دیگر نیز تأیید شده  یای پیشین در گوساند و دامیایی از ننوم شناسایی شد که برخی از این مناط  در بررسیبخش 

  متابولیسک چربی   تولید و درصد چربی شیر،  یای موجود در این مناط  با تولید شیر، یا در نواحی تحت انتخاب نشان داد، ننبررسی نن

یای مرتبط با  تواند منبع اطلاعاتی با ارزشی در جهت شناسایی ننتداوم شیردیی مرتبط یستند. در مرموع نتایج این تحژی  می  و

بررسی برای  ارازی  و  ارائه دید  ترکیبا  شیر  و  بهتولید  اطلاعا   از  استااده  و  زمینه  این  در  بیشتر  شناسایی  یای  در  امده  دست 

 یای ننتیکی این صات مهک اقتصادی در صنعت پروش گوساند باشد.ویژگی

نژاد زندی    DNAیای  از شرکت دانش بنیان ساینا گستر البرز به خاطر حمایت مالی برای تعیین ننوتیپ نمونه  سپاسگزاری:

 شود.  در اجرای پژویش حاور سپاسگزاری می
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 منابع 

در    DLK1( تاثیر شایدانه بر بیان نن  1402، محمدابادی محمدروا  الهیمت حشمتعسکری،  سید علی اصغر  احمدابادی  جعاری

 .234-217(، 1 15یای کرمانی. مرله بیوتکنولونی کشاورزی، قلب بره  بافت

  دست و   ران،ی  در بافتها  MYH7  نن  انیبی  ( بررس1402   دیحم  نیرالدیخ  محمدروا،ی  محمداباد  ن،یامی  خضر  را،یسمی  شکر

 .236-217(،  2 15 ،یکشاورزی وتکنولونی. مرله بیکرمان نژادی پرواری یابره  راسته

 رشد   1  فاکتور  نن  انیب  بر  (Foeniculum vulgare   انهیراز  اثر  (1402   دیمری  حصنی  گلکار افروز، عسکر  محمدروا،ی  محمداباد

 .  256-239(، 4 15 ،یکشاورز ی وتکنولونیب مرله .یکرمان گوساند شکمبه  بافت در نیانسول شبه

گیری الگوی  اندازه   (1403 محمدابادی محمدروا، بابنکو اولنا، بورش  الکساندر، کلاشنیک الکساندر، ایوستافیوا یولیا، بوچکوفسکا ویتا  

 .332-317(، 3 16مرله بیوتکنولونی کشاورزی،  .بز کرکی راینی یای مختلفبافت در  UCP2بیان نسبی نن 
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