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Background and Objectives: Sheep reproductive traits are among the 

most important economic traits that directly determine production costs 

and economic benefits of sheep production. Ewes that produce more 

lambs per birth can increase the number of lambs and thus enhance 

economic efficiency. Therefore, identifying molecular markers that 

affect the birth rate in sheep is crucial. Reproductive function is one of 

the significant economic features in the sheep breeding industry. Litter 

size is the most important production trait among economic traits, 

accounting for 70-90% of the industry’s economic value. Due to the high 

economic importance of fertility and reproduction traits in sheep, 

genome-wide association studies (GWAS) have been frequently 

performed as a standard method for mapping QTL, discovering new 

single nucleotide polymorphisms (SNPs), and identifying candidate 

genes for economically important traits in animals. In this study, a 

GWAS analysis was performed to identify biological pathways and 

genes associated with the litter size trait in 12 sheep breeds. 
 

Materials and Methods: In this study, the litter size information of 12 

sheep breeds was collected from various sources and articles. Based on 

the average litter size, these breeds were categorized into three groups: 

breeds with high litter size (2.52) (Finnsheep, Santa Ines, and Black 

Headed Mountain), five breeds with medium litter size (1.96) (Barbados 

Black Belly, Chinese Merino, Sakiz, Scottish Blackface, and Valais 

Blacknose Sheep), and four breeds with low litter size (1.17) (Cyprus 

Fat Tail, Karakas, Moghani, and Red Maasai). The data used in this 

research was genotypes from the 50K SNPChip belonging to the 

HapMap project were obtained from the study by Kijas et al. (Kijas et 

al., 2012). Genotype quality control (QC) was performed using PLINK 

v1.9 software (Purcell et al., 2007). SNPs with a missing genotype rate 

of more than 10%, MAF (minor allele frequency) less than 0.02, markers 

with a genotype loss rate of more than 2%, individuals with more than 

1% missing genotypes, and SNPs that failed the Hardy-Weinberg 

Equilibrium (HWE) test at a significance level of 0.005 were excluded 

from the analysis. We ranked the genome-wide association studies 

(GWAS) for all breeds using Plink software based on their litter size 
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percentage from highest to lowest. In the next step, to identify significant 

genes and biological pathways, the DAVID server version 6.8 was used. 

 

Results and Discussion: Based on the findings of the present study, 

pathways associated with the litter size trait were identified through 

candidate genes in the studied breeds. Further studies are necessary to 

validate these findings. The results highlight that a genome-wide 

association study conducted in these breeds revealed a panel of genes 

potentially linked to reproductive traits and litter size of interest. 

Specifically, GTF2A1, PHACTR1, KHDRBS3, SCMH1, FOXP1, 

ELMO1, KCNN3, BEST3, METTL14, PRDM2 and EFNA5 were 

identified as significant candidate genes. These genes may play roles in 

regulating the genetic architecture of twinning and litter size. This study 

underscores the genes associated with litter size traits and their 

involvement in pathways crucial for litter size and ovulation rate. The 

findings suggest that these candidate genes could influence the genetic 

basis of litter size and fertility. Despite limitations in data volume in the 

current study, it provides insights into the genetic mechanisms 

underlying birth rate and reproductive traits, potentially informing future 

sheep breeding programs. 

 
Conclusion: The current study revealed genes associated with litter size 

in sheep and pathways that play an important role in litter size and 

ovulation rates. Among these, the genes ATG5, NCKAP1L, CERK, 

AGPS, DCK, EPHA7, DOCK5, FOXN2, SOX6, PIGN, and ONECUT2 

were introduced for the first time as effective genes in litter size in 

sheep. The results of this research can be used as a guide for sheep 

breeding programs and might lead to improvements in reproductive 

traits. 
 

Cite this article: Hamadalahmad, A.A., Shariati, M.M., Taheri, S., Javadmanesh, A. (2025). 

Identification of genes related to the trait of litter size in prolificacy breeds using 

Genome-wide Association Studies (GWAS). Journal of Ruminant Research, 13(2), 

117-136. 
 

     © The Author(s)                                 DOI: 10.22069/ejrr.2024.22727.1973 

     Publisher: Gorgan University of Agricultural Sciences and Natural Resources 

 



119 
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  های کلیدی: واژه

 ارتباطیمطالعات 

 ژنوم کل

 نرخ زایش 

 نژادهای گوسفند 

 شناسی ژن  هستی 

 

نارخ   های مرتبط باا صافت   هدف این تحقیق بررسی ژنتیکی و شناسایی ژن هدف: سابقه و

نژادی است. صفت نرخ زایاش یکای    بههای  ستفاده در برنامهزایش در گوسفندان به منظور ا

های اخیار   شود که در سال از صفات اقتصادی مهم در صنعت پرورش گوسفند محسوب می

 هاای  چندشاکلی ها،  توجه متخصصین اصلاح نژاد را به خود جلب کرده است. شناسایی ژن

ریایی   تواناد باه برناماه    می شیمسیرهای مرتبط با صفت نرخ زاو  (SNPs) ینوکلئوتید تک

 .بلندمدت برای انتخاب در گوسفند کمک کند
 

شاامل  اساا  نارخ زایاش    گاروه بر  3نژاد گوسفند که به  12 در این مطالعه، ها: مواد و روش

 Black Headed Mountainو  Finnsheep ،SantaInes( 52/2نژادهای با نرخ زایاش باا) )  

، BarbadosBlackBelly ،ChineseMerino ،Sakiz (96/1نژاد با نرخ زایاش متوساط )   5و 

Scottish Blackface، ScottishBlackface و Valais Blacknose Sheep  نژاد با نارخ   4و

تقساایم   Red Maasai و Cyprus Fat Tail ،Karakas، Moghani( 17/1زایااش پااایین )

های حاصال از  تیپژنوهای مورد استفاده در این پژوهش  ، مورد بررسی قرار گرفتند. دادهندشد

SNPChip50K  متعلق به پروژهHapMap در ایان تحقیاق از تحلیال ارتبااو ژناومی      بودند .

هاا و صافت   SNP  های آماری مختلط برای شناسایی ارتباطات باین  و مدل (GWAS) گسترده

 های نرم افایاری  بستهو  PLINK 1.9 ها با استفاده از برنامه تحلیل داده. استفاده شد شینرخ زا

هاای شناساایی    ژن زیساتی دار و مسیرهای  های معنی برای شناسایی ژن .انجام شد R محیط در

 .استفاده شد  6.8نسخه DAVID سرورشده، از 
 

ها شناساایی   ای از ژن ، مجموعهنظربا مطالعه ارتباو گسترده ژنوم در نژادهای مورد  ها: یافته

باه  تاوان   هاا مای   از جمله ایان ژن  شدند که با صفات تولید مثلی و نرخ زایش مرتبط بودند.

GTF2A1 ،PHACTR1 ،KHDRBS3 ،SCMH1 ،FOXP1 ،ELMO1 ،KCNN3 ،

BEST3 ،METTL14 ،PRDM2 ،EFNA5 .ها باه عناوان کاندیاداهای     این ژن اشاره کرد

 .مهمی شناسایی شدند که ممکن است ساختار ژنتیکی نرخ زایش را تنظیم کنند
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مارتبط بودناد و    نارخ زایاش در گوسافند   ه با صافت  هایی ک مطالعه کنونی ژن گیری: نتیجه

از این باین   گذاری داشتند را آشکار کرد. کمسیرهایی که نقش مهمی در چندقلوزایی و تخم

 ATG5،NCKAP1L، CERK،AGPS،DCK،EPHA7،DOCK5،FOXN2هاااای  ژن

،CERK ،SOX6 ،  PIGN و  ONECUT2 های موثر در نارخ   برای اولین بار به عنوان ژن

هاای   تواند به عنوان راهنمایی برای برناماه  نتایج این تحقیق می سفند معرفی شدند.زایش گو

مثلای و نارخ زایاش     قرار گیرد و بهبود در صفات تولیداصلاح نژادی گوسفند مورد استفاده 

 .ایجاد کند

مرتبط باا صافت     یها ژن  ییساشنا(. 1404) ی.عل ،جوادمنش ؛صادق ،یطاهر ؛یمحمد مهد ،یعتیشر ؛ییعبدالعی حمد ا)حمد، استناد:

 ،پاژوهش در نشاخوارکنندگان  . GWASکال ژناوم    یمطالعاات ارتبااط   ازچنادقلوزا باا اساتفاده     یدر نژادهاا  یاش نرخ زا

13(2 ،) 136-117. 
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 مقدمه

ترین حیوانات از زماان   از پر استفاده یکی گوسفند 

اهلی شدن است. ماهیت سخت و سازگار گوسفند باه  

هاای   ای است که امکان توزیع گسترده در محایط  گونه

را  های متنوع، از جمله منااطق خشاک   مختلف و زمین

اسات.   پاذیر کارده   امکانفراهم کرده و تنوع نژادها را 

ین، تنوع منابع ارائه شاده توساط گوسافند،    علاوه بر ا

این گونه را به عنوان یکی از اجایای اساسای اقتصااد    

 کشاااااورزی جهااااانی معرفاااای کاااارده اساااات   

(Hamadalahmad 2020 ،و همکاااااران.)  صاااافات

گذاری و تعداد نتاج در هر  باروری مانند مییان تخمک

تاوان از نظار ژنتیکای توساط بسایاری از       زایش را می

های منفرد  رات کوچک و همچنین توسط ژنها با اث ژن

تنظایم   (Fec) هاای بااروری   با اثرات عمده، به ناام ژن 

 ،و همکاران Jansson؛ 2024،و همکاران Tohidi) کرد

هاای   ای است و جنباه  تولیدمثل فرآیند پیچیده (.2014

را  نارخ زایاش  گاذاری و   باروری مانند مییان تخماک 

هاای متعادد باا     نتوان از نظر ژنتیکی تحت تاثثیر ژ  می

 تااثثیر انااده و همچنااین چنااد ژن اصاالی قاارار داد  

(Drouilhet  2009 ،و همکااران.)     تناوع زیااد در نارخ

همراه با تکرارپذیری باا)،   نرخ زایشگذاری و  تخمک

کننده بااروری   های وجود یک ژن اصلی تنظیم شاخص

بااروری   باا  های ها و قوچ در یک جمعیت است. میش

هاا بارای شناساایی     وند و ژنوم آنش با) غربالگری می

 شاود  برداری مای  نقشه متفاوت یها یانتواریا های  ژن

(Jansson، 2009.)  صاافات تولیاادمثلی معمااو)ی دارای

وراثت کم تا متوسط هستند و پاسخ قابال تاوجهی باه    

بناابراین،  ؛ دهناد  انتخاب فنوتیپی از خاود نشاان نمای   

بط باا  های مارت  گنجاندن اطلاعات ژنتیکی بر روی ژن

تواند به طور موثر پاسخ انتخااب   توانایی تولیدمثلی می

مطالعات  .(2016 ،و همکاران Abdoli) را افیایش دهد

روی گوساافند نشااان داده اساات کااه سااه ژن اصاالی  

باروری به نام گیرنده پروتئین مورفوژنتیاک اساتخوان   

نیای شاناخته    FecB کاه باه ناام    B1 (BMPR1B) نوع

و  Souza) وجااود دارد 6شااود، در کرومااوزوم   ماای

پااروتئین مورفوژنتیااک اسااتخوان  (. 2001 ،همکاااران

15(BMP15) معروف به FecX بر روی کروموزوم X 

بار   FecG معروف باه  (GDF9) 9و فاکتور تمایی رشد 

 ،و همکااران  Hanrahan) باشاد  مای  5روی کروموزوم 

2004.) GWAS     روشی بدون فرضایه بارای شناساایی

ی و صفات فنوتیپی است. ایان  ارتباو بین مناطق ژنتیک

در حیواناات   نوکلئوتیدی تک جهش رویکرد بر اسا 

به دلیل و  (Li، 2017و  Xu) کنند میاهلی مختلف کار 

و تواناایی در  هاا   جهاش  قدرتی که در تشخیص انواع

 شاود  تعریاف منااطق ژناومی دارد، تارجید داده مای     

(Hirschhorn 2012 ،و همکاران.) 

اولاین باار باه منظاور      بارای  GWAS در گوسفند، 

 Johnston) دره زمینه مولکولی انواع شاخ انجام شاد 

( 2020همکااران )  و Hernández(. 2011 ،و همکاران

 یرا بارا  یادا کاند یهاا  ژنوم ژنارتباطی کل  مطالعهدر 

انجام دادناد.   1بلیبویدر گوسفندان نرخ زایش صفات 

 چندشااکلی نیچناادنتیجااه گرفتنااد کااه   محقااین 

کاه باه طااور    دیا کاند  و ژن (SNPs) ییاد نوکلئوت تاک 

در ارتباو هساتند در گاروه    نرخ زایشبالقوه با صفت 

 57 در ایان مطالعاه   شاد.  افات ی قلوزاچناد  های شیم

SNP   گایارش   بلیبوی یدر نژادها نرخ زایشمرتبط با

 بلیباوی در  نرخ زایاش مرتبط با  یدکاند یها ژن شد و

د باشان  یال مثل دخیاد تول یناد اسات در فرآ  که ممکان 

، CLSTN2 ،MTMR2 ،CCDC174از  بودناد  عبارت

NOM1 ،ANKRD11 ،DLG1 ،ALPK3، ROBO2 ،

CGA  وKDM4A (Hernández 2020 ،و همکاران.) 

مارتبط باا    یهاا  ژن ییکه به منظور شناسا یدر پژوهش

دار  بااهند یدر نااژاد گوساافند چناادقلوزا ییچناادقلوزا
2
SSA   و  یاادجد یاادژن کاند ینانجااام شااد، چنااد

                                                 
1. Pelibuey 

2. Sub‑Saharan African 



 1۴0۴، 2، شماره 1۳پژوهش در نشخوارکنندگان، دوره 
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 یادمثل و تول یکه در باارور  شد ییشناسا ،شده شناخته

هاای دخیال    ژن ها نقش دارند. گونه یرنر و ماده در سا

)عملکارد   FOXJ1 نار شاامل  در جان   در تولیادمثل  

. باشاد  میزایی(  )اسپرم NME5 اسپرم و لقاح موفق( و

 PKD2L2، MAGED1هااایی ماننااد  همچنااین ژن

مشاهده شدند که با صفات باروری متناوع   KDM3Bو

 های مختلاف مارتبط هساتند    هر دو جن  از گونهدر 

(Dolebo 2019 ،و همکاران.) 

ارتبااو در گوسافند    یلو تحل یهتجی ین،علاوه بر ا 

در  rs399534524 یگاههان دم کوچک نشان داد که جا

CLSTN2  اول مارتبط باود و   نرخ زایاش  به شدت با

از  یشاتر ب CT یاپ باا ژنوت  هاای  یشدر ما  نرخ زایاش 

 یان، باود. عالاوه بار ا    TT یا CC یپتبا ژنو های یشم

دوم در نرخ زایاش   با CTHدر  rs407142552 جایگاه

ر در نارخ زایاش   گوسفند دم کوچاک هماراه باود و    

 یاپ با ژنوت های یشاز م یشترب CT یپبا ژنوت های یشم

TT  .ینیپروتئ یها از برهمکنش یا شبکه یت،درنهابود 

 شاد کاه نشاان داد    بینی یشپ CLSTN2و  CTH یبرا

با  ALPK3و  HTR1E ،NOM1 ،CCDC174 یها ژن

CLSTN2   یاد کاند یهاا  عناوان ژن  تعامل دارناد و باه 

 یان اند. ا شده ییدر گوسفند شناسا یشمرتبط با نرخ زا

عناوان   باه  توانناد  یها ما  ژن ینکه ا دهد ینشان م یجنتا

در  یاش بهبود نارخ زا  یبرا یدیمف یکیژنت ینشانگرها

ند ماورد اساتفاده قارار    گوسف یاصلاح نژاد یها برنامه

 (.2024 ،و همکاران Liu) یرندگ

-SNP (snp54094 یاک ، GWAS یک مطالعاه  در 

scaffold824 899720)  نرخ  یبرا 11را در کروموزوم

-snp11508) 26در کرومااوزوم نیاای  SNPدو  ،زایااش

scaffold142-1990450 ،SORCS450-1990450 ،

SORCS45-8یاز ژن هااا ی. برخااشاادند یی( شناسااا 

 یاد مانند تول یصفات اقتصاد یشناخته شده برااندید ک

، TSHR ،ANGPT4 ،CENPF ،PIBF1مثاااااااااال )

DACH1 ،DIS3 ،CHST1 ،COL4A1 ،PRKD1  و

DNMT3B( و توساااعه و رشاااد )TNPO2 ،IFT80 ،

UCP2، UCP3 ،GHRCCM21 ،CTNNA3  و

CTNNA1  آشکار شادند )(Sun  2023 ،و همکااران.) 

ای ها  یت جایگااه تحقیق حاضر شناسایی موقعاز هدف 

نارخ زایاش و   ت های مرتبط با صاف  صفت کمی و ژن

 نژاد گوسفند باا اساتفاده از روش   12چندقلوزایی در 

GWAS باشد یم. 

 

 ها روش و مواد

در این مطالعه، اطلاعاات نارخ    نژادهای مورد مطالعه:

ناژاد گوسافند از مناابع و مقاا)ت مختلاف       12زایش 

انگین نرخ زایش آوری شد. این نژادها براسا  می جمع

به سه گروه با نرخ زایش با)، متوسط و پاایین تقسایم   

 اند. مشخص شده 1شدند که در جدول 

 
 بر اساس میانگین نرخ زایش ان مورد مطالعهگوسفنددسته سه  -1جدول 

Table 1- Three categories of sheep based on the average litter size 

 (52/2) گروه اول با نرخ زایش با)
The first group with high litter size 

(2.52) 

 (96/1) زایش متوسطنرخ گروه دوم با 
The second group with medium litter 

size (1.96) 

 (17/1پایین )با نرخ زایش  گروه سوم
The third group with low litter 

size (1.17) 

Finnsheep 

SantaInes 

BlackHeadedMountain 

adosBlackBellyBarb 

ChineseMerino 

Sakiz 

ScottishBlackface 

ValaisBlacknoseSheep 

CyprusFatTail 

Karakas 

Moghani 

RedMaasai 
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هاای ماورد اساتفاده در ایان      داده های ژنوویییی:  داده

 (2012)و همکاران  1پژوهش از مطالعه توسط کیجا 

باشاد کاه ایان نژادهاا از آفریقاا، آسایا، آمریکاای        می

جنااوبی، اروپااا، خاورمیانااه، اسااترالیا، ایااا)ت متحااده 

محققین مختلف جماع آوری   کارائیب توسطآمریکا و 

2شدند و در
ISGC  اناد  ثبت شاده (Kijas   و همکااران

2012). 

 با استفاده از نرم افیار کنترل کیفیت دادهای ژنویییی:

PLINK V1.9 (Purcell 2007 ،و همکاران)  در محیط

R ای هر نژاد انجام شد.کیفیت بر کنترل  SNP هایی که

شاود:  تولید شده است توسط موارد ذیال بررسای مای   

، ٪90 بیشاتر SNP نرخ فراخوانادن )خاوانش( در هار   

هاای   ، ژنوتیاپ ٪2بیشاتر   (MAF)فراوانی آللی جیئی 

حاذف   6/0کمتار از   GC (Gencall Score) باا نماره  

کمتار   mindافراد با ژنوتیپ حذف شاده   . تعدادشدند

 ،٪2 کمتر genoمارکرها از ژنوتیپ از دست رفته  ،1٪

در نظر گرفته شاد کاه باا     10-5هاردی وینبرگ  تعادل

بعد از کنترل استفاده از تصحید بنفرونی به دست آمد. 

هایی برای تجییه و تحلیال هاای بعادی     SNP کیفیت

؛ 2022،و همکااااران Roshandel) نگهاااداری شااادند

Taheri 2022 ،و همکاران.) 

شناسایی مناطق ژنومی موریب    یبرا GWASآنالیز 

مطالعات ارتباو ژنومی را در سه : نرخ زایشیا صفت 

 ،Finnsheep) باا)  نارخ زایاش  گوسفند باا   نژاد گروه

SantaInes  وBlackHeadedMountain ناااااژاد  5( و

 ،BarbadosBlackBelly، ChineseMerino) متوساط 

Sakiz، ScottishBlackface، ScottishBlackface و 

ValaisBlacknoseSheep)  نتاج نژاد کم  4و(Cyprus 

FatTail،Karakas، Moghani و Red Maasai)  باااا

 ،و همکاااران Plink (Purcellاسااتفاده از ناارم افاایار  

هاا وصافت    نالیی ارتبااطی باین ژن  آ .انجام شد (2007

                                                 
1. Kijas 

2. International Sheep Genomics Consortium 

چندقلوزایی با استفاده از یک مادل خطای مخاتلط در    

در معادلاه ماورد اساتفاده    شاد.   انجام Plink نرم افیار

GWAS زیر می باشد: بصورت 
y =Xβ+Zu+e 

)صفت ماورد مطالعاه   بردار مشاهدات  y در این مدل

شاامل  ثابات   اثارات  ضاریب   یماتر X ،(ییدوقلوزا

 Z، بردار اثرات ثابات  βباشد،  می snpمیانگین و اثرات 

 Uی ژنتیاک افیایشای،   اثرات تصاادف  بیضرا  یماتر

باردار   eی ژنتیک افیایشی، تصادفاثرات  بیبردار ضرا

 ،و همکاااران Purcell) اثاارات باقیمانااده ماای باشااد  

همه نژادها بر اسا  در صد چندقلوزایی آنهاا   .(2007

باه منظاور    .شادند  از با)ترین تا کمترین رتباه بنادی  

باا صافت مربوطاه از     SNPبررسی سطد معنای داری  

ایان  مختلاف در   یهاا  رنگاستفاده شد.  منهتننمودار 

 27-1مختلااف  یهااا دهنااده کروماوزوم  نشااان نماودار 

داری اسات   ی ساطد معنای   دهنده نشان خط آبی ،است

(α=10
−5

داری  ی سطد معنی دهنده نشان خط قرمیاما  (

نقااو باا)ی   اسات.   Bonferroni شده با روش اصلاح

 یمعماول  داری که از ساطد معنای   ییها SNPخط آبی 

مطالعاه   اند و ممکن است باا صافت ماورد    عبور کرده

کاه   ییهاا  SNPخط قرمی  ینقاو با) اما مرتبط باشند

نشاان  را ارتباو بسیار قاوی باا صافت ماورد مطالعاه      

 QQ (Quantile-Quantile Plot) نماودار  از .دهناد  می

ارزیابی تفاوت بین توزیع آماری مورد مشاهده و  یبرا

 د.شتوزیع آماری مورد انتظار استفاده 

بارای   :DAVID ورسور بوا  مسیرهای زیستی یحلیل 

مسایرهای  تعیین طبقاات عملکارد ژنای و مسایرهای     

 DAVIDسارور  دار، از  های معنی و تنظیمی ژنزیستی 

نیای   KEGG اساتفاده شاد. از پایگااه داده    6.8نساخه  

ها شناسایی شد. هار دو   مسیرهای مختلف مرتبط با ژن

حاااوی اطلاعااات  KEGG و DAVID پایگاااه داده

تند. تجییاه و تحلیال   عملکردی در مورد هار ژن هسا  

 DAVID ساازی باا اساتفاده از ابایار پایگااه داده      غنی

(https://davidbioinformatics.nih.gov/tools.jsp) 
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و  Sherman) شده انجام شد تعیین مسیرهای غنی یبرا

 (.2019 ،و همکاران Mohammadi؛ 2021،همکاران

 

 بحث و نتایج

 جییهت با ژنومی کل پویش مطالعه پژوهش، این در 

 شناساایی  جهات  ژنای  مجموعه و سازی غنی تحلیل و

 در زایاش  نارخ  باا  مرتبط های و ژن عملکردی طبقات

 PLINK با استفاده از نیم افایار  گردید. گوسفند انجام

V1.9 باا اساتفاده از کاد     کنترل کیفیت برای هر نژاد و

 بساته با اساتفاده از   یمدل خط یکبا برازش  دستوری

Rcmdr  افاااایاراز ناااارمR (ttp://socserv.socsci. 

mcmaster.ca /jfox/Misc/Rcmdr/ شد انجام (Fox  و

گیارش نتایج کنترل کیفیت در فایل  (.2020 ،همکاران

ست که در جدول ا هر نژاد یبرا logخروجی با پسوند

 .شد ارائه برای همه نژادها 2

 

 PLINK نتایج بعد از انجام کنترل کیفیت با نرم افزار -2جدول 

Table 2- The results after quality control with software PLINK  

 نرخ ژنوتیپی
Total 

genotyping 

rate 

اد 
عد
ت

ا
سن

پ
ی
 

ده
مان
ی 
باق
ی 
ها

 

R
S

N
P

 

گ
بر
واین
ی 
رد
ها
ل 
عاد
 ت

H
W

E
 

ده
 ش
ف
حذ
پ 
وتی
 ژن
 با
راد
 اف
داد
 تع

m
in

d
 

 از
ها
کر
مار

 
فته
ت ر
دس
از 
پ 
وتی
ژن

 

g
en

o
وان 
فرا

 ی
جیئ
ل 
ال

ی
 

M
A

F
 

اد 
عد
ت

ا
سن

پ
ی

 
ک 

لی
 

S
N

P
 

ان
یو
 ح
داد
 تع

N
u

m
b

er
 

 نژاد 

Breed 

 گروه

Group 

0.999913 46413 668 0 3 1950 49034 99 Finnsheep 1 

0.999918 46879 13 0 6 2136 49034 47 SantaInes 

 
0.999948 46665 1 0 8 2360 49034 24 

BlackHeadedM

ountain 

0.999842 46173 3 0 19 2839 49034 24 
BarbadosBlack

Belly 
2 

0.999667 47491 0 0 16 1527 49034 23 ChineseMerino 

 

0.99976 42685 0 0 23 6326 49034 22 Sakiz 

0.999906 45774 1143 0 5 2112 49034 56 
ScottishBlackfa

ce 

0.999907 44164 0 0 5 4865 49034 24 
ValaisBlacknos

eSheep 

0.999628 42688 0 0 23 6323 49034 30 CyprusFatTail 3 

0.999756 45859 0 0 33 3142 49034 18 Karakas 

 0.999667 46532 511 0 14 1977 49034 34 Moghani 

0.999645 45764 2 0 15 3253 49034 45 RedMaasai 

 

و نمودارهاای منهاتن و    یژنوم کل یمطالعه ارتباط 

Q-Q   عدم تعادل پیوندی برای تجییه و تحلیل ارتبااو

. (1)شکل  های زیر ارائه شده است شکلبه ترتیب در 

-P (Pریمقااد با توجه به نماودار منهاتن و بار اساا      

value )،در سراسر ژنومSNP دار مشاخص   معنای  یها

، 14، 7هاای   موزومدهد کرو این پلات نشان می شدند.

تری را  هایی هستند که ارتباو قویSNPدارای  18و  3

دهند و باید به عنوان کاندیداهای اصلی برای  نشان می

 .(1)شکل  تحقیقات بعدی در نظر گرفته شوند

مقاادیر   با مقادیر مورد مشاهده Q-Qهای  در پلات 

دهد  نشان میاین  ودارند  وجود مورد انتظار همخوانی

دارناد   نارخ زایاش  و بسیار معنااداری باا صافت    ارتبا
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(Uffelmann ؛2021 ،و همکااارانZeng و همکاااران، 

است که باه   ییها SNPدهنده وجود  نشان نیا (.2021

احتمال زیاد به طور واقعی با صفت ماورد مطالعاه در   

 .(2)شاکل   ارتباو هستند و نیاز به بررسی بیشتر دارند

شناساایی   یهاا  SNPدهناد کاه    ها نشان می پلات نیا

توانند به دره بهتر از ساختار ژنتیکی صافات   شده می

مورد مطالعاه کماک کنناد و ممکان اسات باه بهباود        

هاای اصالاح ناژادی و تولیادی در گوسافندان       برنامه

 SNPدهد که برخای از  کمک کنند. این نتایج نشان می

ممکن است نقش مهمای در صافات تولیادمثلی و     ها

ختلاف گوسافند داشاته    هاای م  نرخ زایش در جمعیت

هاای بیشاتر بارای تثییاد ایان نتاایج و        باشند. بررسای 

 ها )زم است. شناسایی عملکرد دقیق این ژن

در این مطالعه، برای اولین بار چندین ژن با ارتباو  

کاه در   شناساایی شادند   نرخ زایاش دار با صفت  معنی

تار در های     هاا پایش   اناد. ایان ژن   ارائه شده 3جدول 

 تحقیاق حاضار  ارش نشده بودند و نتایج ای گی مطالعه

هاا نقاش باالقوه مهمای در      دهد کاه ایان ژن   نشان می

دارناد.   صفت نرخ زایاش فرآیندهای ژنتیکی مرتبط با 

تاری   تواند به دره عمیاق  های جدید می کشف این ژن

های ژنتیکی مربوو به ایان صافات منجار     از مکانیسم

در شود و مسیرهای جدیدی را برای تحقیقاات آیناده   

همکااران در   و اساماعیلی فارد   .این زمینه فراهم کناد 

مطالعااه ارتباااو  یگیینجااا یهااا از روش 2021سااال 

 ساازی  یغنا  یل( و سپ  تحلGWASگسترده ) یژنوم

 یبارا  هاا  یشژناوم ما   ی( بر روGSEA) یمجموعه ژن

در گوسافندان   یباردار یجمؤثر بر نتا یها ژن ناساییش

شاده   ییشناسا هاییر. مساستفاده کردند یرانیا یبلوچ

بودناد، مانناد    یمارتبط باا بااردار    یعملکردها یدارا

پروژساترون توساط جفات،     یدجفت، تول یخودخوار

ی مادر یمنیو پاسخ ا یمکلس یونجفت، انتقال  تشکیل

 (.2021 ،و همکاران Esmaeili-Fard) بود

ای که توساط عبادلی و همکااران در ساال      مطالعه 

 تباو ژناومی گساترده  انجام شد، به بررسی ار (2019)

(GWAS)  هاای اصالاح ناژادی تخمینای      ارزش یبارا

چهار صفت تولیدمثلی در گوسفند پرداختاه اسات. در   

بختیااری باا اساتفاده از    -میش لاری  124این مطالعه، 

که دارای تراکم متوسطی است، تعیاین   SNP50k آرایه

چندشااکلی دو در ایاان تحقیااق،   .ژنوتیااپ شاادند 

 هاا  یاش زا ینبط با فاصله ب( مرتSNP) یدینوکلئوت تک

کاه   شادند  ییشناساا  2و  1 یهاا  کروماوزوم  یبر رو

 ،INHBE،TEX12، BCO2 )های کاندیدا  عنوان ژن به

INHBC، WDR70 )   برای صفات ترکیبای تولیادمثلی

هاا   بختیاری پیشنهاد شدند. این ژن-در گوسفندان لری

هاای   در مسیرهای بیولوژیکی قرار دارند که با ویژگای 

 ،و همکااران  Abdoli) رشد مارتبط هساتند   باروری و

( در GWASگساترده )  یمطالعات ارتباو ژنوم (.2019

چندشاکلی  انجاام شاد. دو    یااری بخت-یلار  یاه یشم

 هاا  یاش زا ین( مرتبط با فاصله بSNP) یدینوکلئوت تک

 .شاادند ییشناسااا 2و  1 یهااا کرومااوزوم یباار رو

 یها در گونه یدمثلیتول یرهایو مس یستیز یندهایفرآ

(.2019 ،و همکااران  Abdoli) پستانداران مرتبط است
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  .گوسفند مورد مطالعه های یتجمع در نرخ زایش صفت با مریب ژنوم  کل یاز مطالعه اریباطمنهتن   پلات -1شکل         

Figure 1-Manhattan plots from the GWAS related to the litter size trait in the studied sheep populations. 
 

 
 گوسفند مورد مطالعه هاییتجمع در نرخ زایش صفت با مریب ژنوم  کل یاز مطالعه اریباط Q-Q های پلات -2شکل 

Figure 2- Q-Q plots from the Gwas related to the litter size trait in the studied sheep populations. 
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 GWAS آنالیز از مدهآهای به دست  ژن -3جدول 

Table 3- Genes obtained from GWAS analysis 
Position 
 موقعیت

Gene Symbol 
 نام ژن

Chr1:259291261-259572772 NEK11 

Chr1:259291261-259572772 EPHA7 

Chr1:26829499-26965945 TUT4 

Chr1:69551721-69666728 RPAP2 

Chr1:120166600-120351438 DCAF6 

Chr1:15545463-15761674 SCMH1 

Chr1:245697294-246350207 SLC9A9 

Chr1:267501358-267514588 LOC101108019 

Chr1:104917025-105088052 KCNN3 

Chr2:132581636 - 132715209 AGPS 

Chr2:40232384-40508680 DOCK5 

Chr3:222805284-222845327 CERK 

Chr3:132031554-132075582 NCKAP1L 

Chr3:76086980-76145390 FOXN2 

Chr3:150056304-150114651 BEST3 

Chr4:108776036-108806041 ARHGEF5 

Chr4:61461591-62043012 ELMO1 

Chr4:95140923-95268235 NRF1 

Chr4:50189660-50253813 SLC26A4 

Chr5:21733552-22037277 CHSY3 

Chr5:103981768-104274664 EFNA5 

Chr6:7020165-7059207 METTL14 

Chr6:87048501-87074607 DCK 

Chr7:90654782-90694827 GTF2A1 

Chr8:30899311-31078799 ATG5 

Chr9:19450106-19611681 KHDRBS3 

Chr12:53071256-53203167 PRDM2 

Chr13:18967330-19113664 NRP1 

Chr15:35558602-36278876 SOX6 

Chr15:30930887-31332190 GRIK4 

Chr19:30123283-30747304 FOXP1 

Chr19:50810636-50850832 USP4 

Chr20:42474299-42996990 PHACTR1 

Chr23:57026323-57084710 ONECUT2 

Chr23:60814581-60917418 PIGN 

 

باا هادف    2022همکااران   در مطالعه محمادی و   

 یال بر تحل یگسترده مبتن یانجام مطالعات ارتباو ژنوم

 ی،ژناوم  یهناح ییشناسا یبرا یمجموعه ژن سازی یغن

 نارخ مارتبط باا    یسات یز یرهایو مسا  یداکاند یها ژن

 یال تحل انجاام شاد.   یدر نژاد گوسافندان زناد   یشزا

در  یساتی ز یرهایمسا  ییشناساا  یبارا  یوانفورماتیکب

 اجارا شاد.  DAVID  و GO ،KEEGداده  هاای  یگااه پا

 نارخ مرتبط با  یداکاند یها از ژن یمختلف یها مجموعه

، AFP ،FOXO3 ،ESR2ازجملاه   شده ییشناسا یشزا

ESR1 ،RBP4 ،AURKA،DLG1  وZGLP1  با تعداد

باا   یرمسا  11 یرها،مسا  یال بار اساا  تحل   وبره متولد 

 یرهایمسا  یاان مارتبط بودناد. در م   یاش زا نرخصفت 

از  یگاذار  تخماک  یت،اووسا  ییتما یرهایمس یستی،ز

اسااتروژن و  یگنالینگساا یرتخماادان، مساا  یکااولفول

باا نارخ    یدیمثبت ترشد هورمون پپت یمتنظ یرهایمس

تخمدان ارتبااو   یدزاییو صفات استروئ یگذار تخمک

که با مطالعه حاضار مطابقات نادارد     داشتند یمعنادار

(Mohammadi 2022 ،و همکاران.) 

 ین(، نخسات 2022و همکااران )  زاده یدر مطالعه قل 

 ی( بااراGWASگسااترده ) یارتباااو ژنااوم یاالفراتحل

 یان در شاش ناژاد گوسافند انجاام شاد. ا      یاش زا نرخ

 یشاتر کارد کاه ب   ییدار شناسا یارتباو معن 29پژوهش 
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گاایارش نشااده بودنااد    یآنهااا در مطالعااات فاارد  

(Gholizadeh 2022 ،و همکاران). 

دو  یگساترده رو  یالعاه ارتبااو ژناوم   مط یکدر  

، CLSTN2 یهااا ژن یوئااه،ب گااروه گوساافندان پاال  

MTMR2 ،DLG1 ،CGA ،ABCG5 ،TRPM6  و

HTR1E مارتبط باا نارخ     یادای کاند یهاا  عنوان ژن به

 هاای  یافتاه باا   یجنتا ینشدند، اگرچه ا ییشناسا یشزا

ها ممکن است در  ژن ینمطالعه حاضر تفاوت داشت. ا

نقش داشته باشند  ییو چندقلوزا دمثلییتول یندهایفرآ

 هاای  یسام باه دره بهتار مکان   هاSNP ینا ییو شناسا

کنااد  یکمااک ماا  یااشمااؤثر باار ناارخ زا   یکاایژنت

(Hernández-Montiel 2020 ،و همکاران.) 

 ییراتموثر بر تغ یکیژنت های یسممکان یبررس یبرا 

گساترده   یمطالعاه ارتبااو ژناوم    ینچناد  یش،نرخ زا

(GWASدر پنج ن )هاو،   ی،باا) )واد  یشژاد با نرخ زا

 یشنژاد با نرخ زا یکرومانوف( و  شپ، ینف یسلندی،ا

شااامل  یااداکاند یهااا کاام )تکساال( انجااام شااد. ژن 

BMPR1B ،FBN1  وMMP2 ی؛در واد GRIA2 ،

SMAD1  وCTNNB1  در هااااااااااو؛NCOA1  در

در  PLCB3و  NF1 ،FLT1 ،PTGS2 یسااااااالندی؛ا

، ESR1، GHRدر روماااانوف؛ و  ESR2 شاااپ؛ ینفااا

ETS1 ،MMP15 ،FLI1  وSPP1  ییدر تکسل شناساا 

مانند  یرهایینشان داد مس یوانفورماتیکب یلشدند. تحل

و  یکولااوژنیفول یاای،زا هااا، جفاات  ترشااد هورمااون 

نژادهاا نقاش    یان ا یشنرخ زا نظیمدر ت یگذار تخمک

 (.2018 ،و همکاران Xu) دارند

 جیقابل مشاهده است، نتا 4که در جدول  همانطور 

 تاای ینها ،یمجموعه ژن یساز یغن هیوهش حاضر بر پاپژ

 یدار یشد که ارتباو معنا  ییرهایمس ییمنجر به شناسا

 یهاا  ژن یداشتند. بررس شیبا صفات مرتبط با نرخ زا

ها باا صافات    ژن نینشان داد که ا ریموجود در هر مس

 نیا از ا یهساتند. برخا   رتبطمثل م دیو تول شینرخ زا

 یبارا  دایبه عنوان ژن کاند یین یقبل قاتیها در تحق ژن

 اند. صفات مختلف گیارش شده

 GO:0005886~plasma) ییپلاساما  یغشا ریمس 

membrane)  ارتبااو دارد و ژن   شیا با صفت نارخ زا

KCNN3  نیا در ا دار یمعن یدایژن کاند کیبه عنوان 

مختلاف   یژن در عملکردهاا  نیا وجاود دارد. ا  ریمس

 یکاول یفول یازسااز ب ،یای زا نیمثل، از جمله جنا  دیتول

کاه باا مطالعاه حاضار      نقاش دارد  یگذار رحم و تخم

و  Lai؛2012 ،و همکااران  Onteru) همپوشانی داشات 

در  KCNN3ژن  انی. به عنوان مثال، ب(2016 ،همکاران

رشاد   هیا ( در مراحل اولها  GC) 1گرانولوزا یها سلول

هاا   آن در تخماک  انیکه ب یاست، در حال افتهی کاهش

با  ؛ که(2013 ،و همکاران Bonnet)است  افتهی شیافیا

 .مطالعه حاضر مطابقت داشت

همکاران با مطالعه حاضار   واحدی و  نتایج مطالعه 

 GO:0017124~SH3) ریمسا  درهمخوانی داشت کاه  

domain binding) ه مارتبط باا   کا  شد ییدو ژن شناسا

هااا، ژن  ژن نیااا نی. از باابودنااد شیااصاافت ناارخ زا

KHDRBS3 ژن  نیا شد. ا یمعرف دایندبه عنوان ژن کا

و  WssGWASباااا اساااتفاده از  یدر مطالعاااات قبلااا

داده  گاااهیدر پا شااده ییشناسااا یهااا ژن یجسااتجو

QTLdb شاده در   ییشناسا یها خوه نشان داد که ژن

خاوه مارتبط    یکه قبلای با صفات رسوب چرب یمناطق

 یباالقوه بارا   دیا به عنوان ژن کاند توانند یاند و م بوده

BMI در نظار گرفتاه شاوند    ریورکشاا ی یاه در خوه 

(Vahedi 2022 ،و همکاران.) باه   توانناد  یم جینتا نیا

 یدیا جد یکا یژنت یرهایپژوهشگران کمک کنند تا مس

کننااد و  ییمثاال شناسااا دیاابهبااود صاافات تول یباارا

 جااد یو بهباود ناژاد ا   یدر دامپارور  یعمل یکاربردها

تمرکای   ناده، یآ قاات یدر تحق شاود  یما  شانهاد یکنند. پ

 یها و بررسا  ژن نیا یعملکرد لیتحل یبر رو یشتریب

                                                 
1. Granulosa cells 
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هاا داشاته    آن انیا بار ب  یکا یژنت یو اپا  یطیمح راتیتثث

 .باشند

ارتباااو  GO:0005634~nucleus زیسااتی ریمساا 

 SCMH1مثل دارد که باا ژن   دیبا صفت تول یدار یمعن

مطالعاه،   نیا دارد. در ا نقاش  1اساپرم  دیتول ندیدر فرآ

کااه در  ییهااا ژن تیاانشااان داده شااده اساات کااه اکثر

 SCMH1مثال بوقلماون وجاود دارناد،      دیدستگاه تول

باالقوه آن در   شکاه نقا   شاود  یم انیب ها ضهیدر باکثرای 

مطالعاه حاضار   نتیجه که با  دهد یرا نشان م ییزا اسپرم

ژن  کیاا (.2022 ،و همکاااران Deng) مطابقاات دارد

اسات کاه در    FOXP1ژن  ر،یمس نیاز ا گرید دار یمعن

 میآن تحات تنظا   انیا ب ،یاساتخوان  ییتماا  ندیطول فرآ

circFOXP1 اباادی یماا شیافاایا (Shen و همکاااران، 

مطالعاه نشاان داد کاه کااهش      کیا  ن،یهمچن (.2020

همراه بود که  PPA افتهی شیافیا انیبا ب FOXP1سطد 

 یهاا  سالول  ییتماا  رد یاصل کننده میتنظ کیبه عنوان 

 شیبا  انیب (.2017 ،و همکاران Li) کند یعمل م یچرب

 یمخربا  راتیتاثث  یچرب یها در سلول FOXP1از حد 

را  ییغاذا  میا از رژ یناشا  یدارد و چااق  ییبر گرماازا 

 (.2019 ،و همکاران Liu) دهد یم شیافیا

 2یلینگناژاد خاوه شااز    یکه بر رو یا در مطالعه 

 شااد کااه ییشناسااا SNP 31انجااام شااد، در مجمااوع 

مارتبط   مثلییاد تول های یژگیاحتما)ی با اندازه بدن و و

 و FOXP1 ژن شاده،  ییشناساا  یهاا  ژن یانبودند. از م

BMPR1B ییشناسا یمهم یدایکاند یها به عنوان ژن 

 نقاش  یکای ساختار ژنت یمشدند که ممکن است در تنظ

هاای حاضار    اما نتایج این مطالعه با یافتاه ؛ داشته باشند

 (.2023 ،و همکاران Lan) مطابقت ندارد

کااه بااا   oas01100:Metabolic pathways ریمساا در

به عنوان  PRDM2مرتبط است، ژن  یمثل دیصفات تول

ژن در مطالعاات   نیا . اشود یشناخته م دیژن کاند کی

                                                 
1. Spermatogenesis 

2. Shaziling 

 ،یاضااف  یعملکارد  یساز یغن لیو تحل هیبا تجی یقبل

دهاناه   ییبا اختلا)ت متعدد مرتبط با رحم مانند نارسا

دهاناه رحام    یهاا  یرحام و ناهنجاار   یرحم، افتاادگ 

کاه   PRDM2ژن به عنوان مثاال   نیاست. چندمرتبط 

واقااع  12در کرومااوزوم  SNPبااه نشااانگر   کیاانید

 یسا ینو هیحاشا  یسااز  یغنا  یهاا  اناد، در خوشاه   شده

و  یتکاامل  یرهایاند که عمادتای در مسا   شده یبند دسته

 دیاساا یبااا الگااو  یساایآپوپتااوز و رونو ،یوساانتییب

ممکان   تحقیق حاضر یها افتهیهستند.  لیدخ کیلئنوک

مثل  دیتول یکه برا یبه کشف مناطق ژنوم شتریست با

در  توانناد  یدارند، کمک کند و م تیدر گوسفندان اهم

 .به کار گرفته شوند ندهیاصلاح نژاد آ یها برنامه

 2023و همکااران در ساال    دویانیمطالعه تیارسدر  

کاه چهاار    دندیرسا  جهینتاین به  GWASبا استفاده از 

، OAR2_127110460.1) دیاااااجد SNPنشاااااانگر 

OAR2_127469865.1 ،OAR2_12749743.1 ،

OAR12_56902867.12 یهاا  کروموزوم ی( را بر رو 

 نیبا سن در اولا  یبه طور قابل توجه PRDM2، 12و 

نارخ   شیکاه احتماا)ی باه افایا     اند مرتبط کرده ییزا بره

هاا در   ژن نیا . ادهناد  یما  تیدر گوسفندان اهم شیزا

رشد مرتبط باا   یندهایاستخوان و عضله و فرآ لیتشک

 گوسااافندان نقاااش دارناااد  یباااا) شیااانااارخ زا

(Tsartsianidou 2023 ،و همکاران.) 

از  یکاااای GO:0005654~nucleoplasm ریمساااا 

باا نتاایج    باود کاه   حاضردر مطالعه  یاساس یرهایمس

همپوشاانی   شیدر ارتباو با نرخ زا Selionovaمطالعه 

به عنوان  METTL14 دیژن کاند ر،یمس نی. در اداشت

دارد.  یشد که اثر چند ژنا  یمهم معرف یها از ژن یکی

به طور همیمان باا   METTL14نشان داد که  قاتیتحق

 باشد یچرب مرتبط م یدهایماده خشک و اس یمحتوا

(Selionova 2024 ،و همکاااران.) ژن  نیااا ن،یهمچناا

 ریکننده تکث فعال کیو همکاران به عنوان  انگیتوسط 
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 شاد  ییشناساا  کیوژنیم ییکننده تماو مهار  وبلاستیم

(Yang 2022 ،و همکاران.) 

های  با یافته مطالعات مختلفآمده در  دست نتایج به 

تحقیااق حاضاار مطابقاات دارد. ایاان همخااوانی نشااان 

های مرتبط باا   دهد که شواهد موجود بر اهمیت ژن می

مساایرهای تولیاادمثلی در گوساافندان تثکیااد دارنااد.   

کنناد کاه    تثییاد مای   یق حاضرتحقهای  همچنین، یافته

شاده در تحقیقاات قبلای، در     های کاندید شناسایی ژن

کنترل و تنظایم صافات مهام تولیادمثلی و متاابولیکی      

کاه باه    GO:0005829~cytosol ریمس در. نقش دارند

 یکا یبه عناوان   GTF2A1مثل مربوو است، ژن  دیتول

نشاان   قاات یشناخته شده است. تحق یدیکل یها از ژن

از  یبرخا  دمثلیا در تول ینقش مهم GTF2A1 داده که

 HRGو  FETUB ،HNRNPA1مانناد   دیجد یها ژن

ژن  نیا ا (.2021 ،و همکاران Tao) در گوسفندان دارد

 یعماوم  یسا یواحد از فااکتور رونو  ریز کی نبه عنوا

IIA یاایشااناخته شااده اساات و در اسااپرم زا (Han  و

و  Huang) سااارطان تخمااادان  ،(2001 ،همکااااران

 Bakkum-Gamez) سرطان آندومتر؛ (2009 ،همکاران

 قاااتیتحق ن،یهمچناا .نقااش دارد (2015 ،و همکاااران

 یبااا کنتاارل دوره نااوران GTF2A1انااد کااه  نشااان داده

 ژن (.2016 ،و همکااران  Liu) مارتبط اسات   دمثلیتول

GTF2A1     ظاهرای با عملکرد تخمادان و رحام مارتبط

 ،گاذارد  یما  یرتخماک تاثث   یدرو بر تول یناست و از ا

نشاان داد کاه    CLSPNو  GTF2A1 یال و تحل هیتجی

گذارناد و   یما  یرآنها بر عملکرد تخمدان و رحام تاثث  

مرتبط در نظار گرفتاه    یدایممکن است به عنوان کاند

 (.2015 ،و همکاران Yuan) دشو

و  یاه تجی کاه  همکااران  و ژائاو  در مطالعه توساط  

نشاان داد کااه   یمناااطق ژناوم  یوانفورمااتیکی ب یال تحل

متعادد   یاد کاند یهاا  انتخاب مرباوو باه ژن   یامضاها

 یاک سپ  اساکن ژنوم  داشتند. یپیدر تنوع فنوت ینقش

 انجام شد. hapFLKانتخاب با استفاده از  یامضا یبرا

مثال   یاد باا کنتارل تول   GTF2A1ژن که  مشخص شد

 (.2020 ،و همکاران Zhao) استمرتبط 

فرد با استفاده از سه  821آنالییهای ژنومی بر روی  

و اجارای   XP-nSLارتبااو ژناومی،   ) ویکرد ژناومی ر

انجام شد. نتایج این تحقیق نشاان داد   (هموزیگوسیتی

ژن کاندیااد شناسااایی شااده، سااه ژن  35کااه در میااان 

 بااه KITLGو TSHR ،GTF2A1 سااازی شااامل اهلاای

 ها معرفی شدند. علاوه بار جهاش   ترین ژن عنوان مهم

FecB در BMPR1Bجهش داری از یک  ی، ارتباو معن

زایی فصالی و   با بره TSHR ژن در  rs406686139نادر

همچناین، ارتبااو   . نرخ زایش گوسفندان مشاهده شاد 

هاای   زایی در این مطالعه باا یافتاه   با بره GTF2A1ژن 

 ،و همکاااران Tao) تحقیااق حاضاار مطابقاات داشاات 

برخی از مطالعاات قبلای باا نتاایج ماا تطاابق        (.2021

هاای مارتبط باا نارخ      ندارند، به ویاژه در بررسای ژن  

هاای   ها ممکن است ناشی از تفاوت زایش. این تفاوت

هااای آماااری  جمعیتاای، شاارایط محیطاای و یااا روش 

بنابراین، برای تثیید ؛ مختلف در آنالییهای ژنومی باشد

هاا در نارخ زایاش،     نتایج و دره بهتر از نقش این ژن

است که به  با تعداد نمونه با)تر نیاز به مطالعات بیشتر

  .تری به این مسائل بپردازند صورت جامع

مرتبط با صفت  دار یمعن زیستی یرهایمس گرید از 

 GO:0017124~SH3ریباه مسا   تاوان  یما  شیا نرخ زا

domain binding یسات یز یرهایاشاره نمود که به مس 

چند  یحاو ریمس نیمثل مرتبط است. ا دیمرتبط با تول

ه ژن آنهااا باا نیاز باا تااوان یبااود کااه ماا دار یژن معناا

ژاناگ، ژن   مطالعاه اشاره کرد. در  ELMO1 یدایکاند

ELMO1  لیا باه دلSNP  قابال توجاه مجااور و     یهاا

 تیا فیو ک ینا یلقااح، رشاد جن   ،یمنیعملکرد آنها در ا

 Zhang) انتخاب شده است دایاسپرم به عنوان ژن کاند

 (.2023 ،و همکاران
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1با صافت  ELMO1 ژن
TNB    ( نی)تعاداد کال متولاد

 ELMO1داده شاده اسات کاه ژن    مرتبط است. نشان 

آپوپتاوز و   ناده یزا یها سلول یدر پاکساز ینقش مهم

 (2010 ،و همکااران  Elliott)در موش دارد  ییزا اسپرم

 ناد یآپوپتاوز و اساپرم فرآ   ناده یزا یهاا  و حذف سلول

مثال اسات    دیو تول یحفظ سلامت بارور یبرا یمهم

(Elliott  وRavichandran، 2010.) اسات کاه    یهیبد

ELMO1 دارد ریها تاثث  در خوه شیاحتما)ی بر نرخ زا 

(Zhang 2023 ،و همکاااران.)  همکاااران ژن وژانااگ 

کاه   ELMO1از جمله  ،ندکرد ییرا شناسا یدکاند یها

قابل توجه مجاور و عملکرد آنها در  یهاSNP یلبه دل

اساپرم انتخااب    یفیات و ک ینای لقاح، رشاد جن  یمنی،ا

مطالعاه،   نیا ا در (.2023 ،و همکااران  Zhang) شادند 

 ییشناساا  یبارا  ROHو  GWAS لیو تحل هیتجی کی

 K50 Beadمثل باا اساتفاده از    دیمرتبط با تول یها ژن

Chip در مجماوع   ؛ کاه شدانجام  ریورکشای یها خوه

20 SNP در  یدمثلیا هفات صافت تول   یرا برا دایکاند

 ییشناساا  GWASباا اساتفاده از    ریورکشای یها خوه

باا   ELMO1در ژن  شده ییاساشن یهاQTL شتریب. شد

 داشتند.  یهمپوشان گریکدی

 هااای یرناادهاز خااانواده گ ی، عضااوEFNA5ژن  

واقع شده و  یسلول ی(، در غشاRTKs) ینازک یروزینت

 104274426~103981768گوسفند ) 5در کروموزوم 

 EFNA5ژن  یبار رو  یقاات جفت باز( قرار دارد. تحق

و  یافتاه ش مختلف به طور مداوم گساتر  یها در حوزه

شده اسات.   یارشگ یمتنوع یییولوژیکیف یعملکردها

پساتانداران دارد   یار تکث یمدر تنظا  یژن نقش مهم ینا

(Worku 2018 ،و همکاران.) گسترده  یلو تحل یهتجی

از شش صفت رشد، از جمله قاد، طاول بادن،     یژنوم

ارتفاااع باساان، اناادازه قلااب، اناادازه شااکم و اناادازه  

، 6در سه مرحله رشد ) یمنتالاستخوان لوله، در گاو س

 یاق، تحق یان ا رماه پ  از تولد( انجام شد. د 18و  12

                                                 
1. Total number born 

 یبارا  یاد کاند یهاا  از ژن یکای به عنوان  EFNA5ژن 

 ،و همکااران  Liu)شاد   ییشناسا ها یژگیو ینبر ا یرتثث

2015.)  
 

 گیری کلی نتیجه

هاای مارتبط باا     این مطالعه اهمیات شناساایی ژن   

 مثاال اروری و تولیاادرا باارای باا ناارخ زایااشصاافت 

هاای کاندیاد    کناد. همچناین، ژن   گوسفند برجسته می

اند که بایاد در تعیاین    مرتبط با این صفت معرفی شده

اثاارات ژن باار چناادقلوزایی و باااروری بیشااتر مااورد  

با توجه به نتایج به دسات آماده از   بررسی قرار گیرند. 

تاوان نتیجاه گرفات کاه مسایرها و       مطالعه حاضر، می

ندیدا با صفات نرخ زایش در نژادهای مورد های کا ژن

مطالعه مرتبط هستند و برای تایید ایان نتاایج نیااز باه     

مطالعات بیشتر وجود دارد. در این تحقیق، باا اساتفاده   

از ارتبااو گسااترده ژنااوم در نژادهاای مااورد مطالعااه،   

ها شناسایی شد که به طور باالقوه باا    ای از ژن مجموعه

زایاش مارتبط هساتند. ایان      صفات تولید مثلی و نرخ

، GTF2A1 ،PHACTR1 ،KHDRBS3 هااا شااامل ژن

SCMH1 ،FOXP1 ،ELMO1 ،KCNN3 ،BEST3 ،

METTL14 ،PRDM2 و EFNA5  باشاند کاه باه     مای

مهماای شناسااایی شاادند و  ایهااای کاندیااد عنااوان ژن

احتما)ی ساختار ژنتیکی چندقلوزایی و نارخ زایاش را   

ها  ان داد که این ژنکنند. نتایج این تحقیق نش تنظیم می

با صفات چندقلوزایی مرتبط هستند و مسیرهای مهمی 

روی چندقلوزایی و تخمگذاری دارند. با وجود حجام  

های محدود در مطالعه کناونی، ایان نتاایج باه ماا       داده

کند تا اسا  ژنتیکی صافات نارخ زایاش و     کمک می

توانااد در  صاافات تولیااد مثاال را دره کناایم و ماای  

ود پرورش گوسفندان مورد استفاده قارار  های بهب برنامه

 .گیرد

 قدردانی تشکر و

 اه فردوسای مشاهد و  گاین پژوهش باا حمایات دانشا   

انجاام شاد و از گاروه علاوم      55187/3 گرنت شماره
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دامی دانشکده کشاورزی دانشگاه فردوسی مشهد برای 

از  هاا و  اختیار گذاشتن سخت افایار بارای آناالیی داده   

هاا در   اختیاار گذاشاتن داده   کیجا  بارای جیمی  دکتر

 .گردد قدردانی می ، تشکر وپژوهشاجرای این 

 
 چندقلوزاییمهم ژنوم مریب  با صفات  یهاSNP یدکاند یها شده یوس  ژن یغن KEGG یرهایمس -4جدول 

Table 4- KEGG pathways enriched by the candidate genes of important SNPs of the genome related to Litter 

size trait. 

Category 
 ژن یشناس یعبارات هست

GO terms 

 مقادیر سطد معنی داری

P- value 

 ها ژن

Genes 

KEGG_PATHWAY oas01100:Metabolic pathways 0,039 
CERK, AGPS, CHSY3, 

PRDM2, DCK 

GOTERM_BP_DIRECT 
GO:0009410~response to 

xenobiotic stimulus 
0,045 NCKAP1L, ATG5 

GOTERM_CC_DIRECT GO:0005654~nucleoplasm 0,015 

METTL14, ONECUT2, 

PRDM2, DCK, 

ARHGEF5, NEK11 

GOTERM_BP_DIRECT 
GO:0022407~regulation of cell-

cell adhesion 
0,004 EPHA7, EFNA5 

GOTERM_BP_DIRECT 
GO:0031290~retinal ganglion 

cell axon guidance 
0,006 EPHA7, EFNA5 

GOTERM_MF_DIRECT 
GO:0045499~chemorepellent 

activity 
0,004 EPHA7, EFNA5 

KEGG_PATHWAY oas04360:Axon guidance 0,057 EPHA7, EFNA5 

GOTERM_CC_DIRECT GO:0005829~cytosol 0,022 

DOCK5, GTF2A1, PIGN, 

TUT4, PHACTR1, 

RPAP2, DCAF6 

GOTERM_CC_DIRECT GO:0005634~nucleus 0,064 

KHDRBS3, SCMH1, 

PHACTR1, NRF1, 

FOXN2, FOXP1 

GOTERM_MF_DIRECT 

GO:0003700~transcription 

factor activity, sequence-

specific DNA binding 

0,003 
NRF1, SOX6, FOXN2, 

FOXP1 

GOTERM_MF_DIRECT 
GO:0017124~SH3 domain 

binding 
0,066 KHDRBS3, ELMO1 

GOTERM_CC_DIRECT 

GO:0099055~integral 

component of postsynaptic 

membrane 

0,020 NRP1, GRIK4 

GOTERM_BP_DIRECT GO:0006885~regulation of pH 0,026 SLC9A9, SLC26A4 

GOTERM_BP_DIRECT 
GO:0045060~negative thymic T 

cell selection 
0,019 ATG5, LOC101112639 

GOTERM_BP_DIRECT 

GO:0010811~positive 

regulation of cell-substrate 

adhesion 

0,045 SMOC2, NID1 

GOTERM_BP_DIRECT 
GO:0043066~negative 

regulation of apoptotic process 
0,063 

GRK5, NCKAP1L, 

ATG5 

GOTERM_BP_DIRECT 
GO:0007160~cell-matrix 

adhesion 
0,094 ADAMTS12, NID1 

GOTERM_CC_DIRECT 
GO:0034707~chloride channel 

complex 
0,073 LOC101108019, BEST3 

GOTERM_MF_DIRECT 
GO:0005254~chloride channel 

activity 
0,064 LOC101108019, BEST3 

GOTERM_CC_DIRECT GO:0005886~plasma membrane 0,079 
PIGN, USP4, KCNN3, 

BEST3 
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