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Background and objectives: Tail in sheep is a valuable source of energy. 
However, in the modern intensive and semi-intensive sheep industry, lean-
tailed sheep breeds are more desirable and marketable. Therefore, due to 
the negative effect of tail size on production efficiency, researchers are 
looking for methods to eliminate this trait. Identification of genes involved 
in the process of fat deposition in the tail is necessary for reducing tail size 
in sheep. Several genomic methods such as genome-wide association and 
selection signature studies or gene expression analysis for describing a 
possible genetic background for deposition of fat in various fat-tail breeds 
have been used. The aim of this study was to identify effective genes in fat-
tailed sheep breeds (Afshari and Sunite) compared to breeds without tail 
(Dorper and German Mutton) using selection signature and gene ontology 
methods. 

Materials and methods: In this study, genotype information of 366 sheep 
(37 Afshari, 69 Sunite, 99 Dorper, and 161 German Mutton) genotyped 
with Illumina Ovine SNP50K BeadChip genome arrays, were used. The 
XP-EHH method using R software package version 1.9 was used to 
identify the selection signature. Genomic version Oar_v4.0 database NCBI 
was used for detecting the genomic position of SNPs in the sheep genome. 
Candidate genes were identified by SNPs located at 1% upper range of XP-
EHH using Plink v1.9 software and the gene list of Illumina in R. 
Additionally, the latest published version of Animal genome database was 
used for defining QTLs associated with fat deposition traits in identified 
locations.   

Results: Based on the results of XP-EHH, 18 common genes were 
identified by comparing the Afshari population with German Mutton and 
Dorper breeds, in which five genes (LOC114116389, LOC114118754, 
KCMF1, TCF7L1, and RASSF2) were associated with QTLs related to fat 
deposition including carcass fat percentage, internal fat amount and fat tail 
deposition. 15 common genes were also identified by comparing Sunite 
population with German Mutton and Dorper populations, in which two 
genes (SEMA5B and CDH9) were associated with QTLs related to fat 
deposition.  The results of gene ontology showed that some of these genes 
play effective roles in signaling Wnt, growth, development, and 
morphology of cells.

Conclusion: based on the results of the selection signature using the XP-
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EHH method in Afshari and Sunite breeds, the RASSF2 gene was identified 
as a selection signature in Afshari breeds. This gene was also related to tail 
fat storage QTL, which was identified for the first time in this study. 
LOC11411689 and LOC114118754 genes related to carcass fat percentage 
QTL, KCMF1, and TCF7L1 genes related to the QTL of the internal fat 
amount in the Afshari breed were also identified. In addition, the SEMA5B 
gene associated with the QTL of carcass fat percentage and the CDH9 gene 
associated with subcutaneous fat weight were identified in the Sunite 
breed. The results of this study could be used in sheep breeding programs 
to reduce fat deposition in the tail, especially in the Afshari breed. 
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انتخاب ردپاي
گوسفند

 ژن شناسی هستی
XP-EHH

بـه دلیـل    داري دنبـه در نژادهـاي دنبـه   اندازه تمایل به کوچک کردنبا توجه به  سابقه و هدف:
کوچـک شـدن دنبـه در ایـن      بـراي  ییکارهـا  راهمحققین به دنبال یـافتن   ،کاهش بازدهی تولید

هاي درگیر در فرآیند تشکیل دنبه، براي طراحی شناسایی ساختار ژنتیکی و ژنهستند.  حیوانات
ي هـا  روشي آن بسـیار ضـروري اسـت. از    اصلاح نژادي در جهـت کـاهش انـدازه    يها برنامه

بیـان ژن   لیوتحل هیتجزمختلف ژنومی مانند مطالعات گسترده ژنومی، مطالعه ردپاي انتخاب یا 
دار انـواع نژادهـاي مختلـف دنبـه    ژنتیکی احتمالی براي رسوب چربی در ي نهبراي توصیف زمی

ي مـؤثر در چربـی دنبـه در گوسـفندان     هـا  ژنشناسایی  هدف از این مطالعه،است.  شده استفاده
دار افشاري و سونیت در مقایسه با دو نـژاد بـدون دنبـه دورپـر و مـوتن آلمـانی از طریـق         دنبه

  .باشد یمژن  یشناس یهستهاي شناسایی ردپاي انتخاب و  روش

رأس نـژاد   37( گوسـفند  رأس 366 اطلاعـات ژنوتیـپ   از پـژوهش   نی ـا در ها:روشمواد و 
) کـه بـا   یرأس نـژاد مـوتن آلمـان    161رأس نژاد دورپر و  99 ت،یرأس نژاد سون 69 ، يافشار

شده بودنـد،   پیژنوت نییتع Ovine SNP50K BeadChip نایلومیا یژنگان يها هیاستفاده از آرا
 R يافـزار  در بسـته نـرم  XP-EHH انتخـاب از آزمـون    يها نشانه يجستجو ياستفاده شد. برا

از نیـز  ها در سـطح ژنـوم گوسـفند     SNP یژنوم تیموقع نییتع ياستفاده شد.  برا 9/1نسخه 
بـا اسـتفاده از    دی ـکاند يهـا استفاده شد. ژن NCBI یاطلاعات گاهیپا Oar_v4.0 ینسخه ژنوم

SNP  ي% بــالا1 يکــه در بــازه ییهـا XP-EHH افــزار شــده بودنــد، بــا اســتفاده از نــرم واقــع 
Plink v1.9 طیدر مح نایلومیشرکت ا یژن ستیو توسط ل R يبـرا  ،نیشدند. همچن ـ ییشناسا 

از  دار، یمعن شده ییدر مناطق شناسا یمرتبط با صفات مربوط به چرب يها QTLوجود  یبررس
  استفاده شد. genome Animal گاهینسخه منتشرشده پا نیآخر

با دورپر و موتن  يافشار تیجمع يسهینشان داد که در مقا XP-EHHحاصل از  جینتا: هایافته
 ،LOC114116389، LOC114118754ژن (پـنج  کـه   دیگرد ییشناساژن مشترك  18 یآلمان

KCMF1، TCF7L1  وRASSF2 مرتبط با (QTL لاشه، مقدار  یدرصد چرب شامل یچرب يها
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 دو بـا  تیسـون  تیجمع يسهیمقا در ،نیهمچندر دنبه بودند.  یچرب يرهیذخ و یاحشائ یچرب
 و SEMA5B ژن دو  کـه  دی ـگرد ییشناسـا  مشـترك  ژن 15 ،یآلمـان  مـوتن  و دورپر تیجمع

CDH9  در ارتباط با QTLاز یبرخ که داد نشاننیز  ژن یشناس یهست جینتا. بودند یچرب يها 
و  ها سلول يتوسعه و رشد کننده میتنظ  Wnt یده گنالیس يرهایمسدر  يثرؤم نقش هاژن نیا

  دارند. یسلول يمورفولوژ
  

 ت،یو سون يافشار داردنبه ينژادها در انتخاب يهاحاصل از نشانه جینتا بر اساس :يریگ جهینت
 يافشـار  دارانتخـاب در نـژاد دنبـه    نشانه عنوان به XP-EHHبا استفاده از روش  RASSF2ژن 

 نیبار در ا نیاول يدر ارتباط است که برا زیدنبه ن یچربرهیذخ QTLمذکور با  ژن. شد ییشناسا
 QTLمرتبط با  LOC114118754 و LOC11411689 يهاژن ،نیشد. همچن ییشناسا قیتحق

 ـ QTLمرتبط با  TCF7L1و  KCMF1 يها ژن و در لاشه یدرصد چرب  یاحشـائ  یمقدار چرب
 QTLمـرتبط بـا    SEMA5Bژن  تیدر نـژاد سـون   ن،یشد. علاوه بر ا ییشناسا يدر نژاد افشار

. شـدند  ییشناسـا  يجلـد  ریز یوزن چرب QTLمرتبط با  CDH9در لاشه و ژن  یدرصد چرب
حذف دنبه به  منظور بهگوسفند  ياصلاح نژاد يها برنامهتواند در  یمطالعه م نیحاصل از ا جینتا

    .ردیقرار گ مورداستفاده يخصوص در نژاد افشار
 

 مرتبط صفات براي ژن شناسی هستی و انتخاب هاي نشانه). 1401(. ع، جوادمنش .،س داران، زره .،م زو، قلعه روشندل: استناد
  . 47-62)، 2( 10، پژوهش در نشخوارکنندگان. سونیت و افشاري دار دنبه گوسفندان در چربی ذخیره با
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  مقدمه
دار و  % دنبـه 26گوسفندان جهـان، حـدود    نیدر ب

% 96است که حدود  یدر حال نیا .اند بدون دنبه یمابق
 اند دنبه یب گری% د4تنها  دار و دنبه یرانیاز گوسفندان ا

گوسـفند،   یاست که اجـداد وحش ـ  نی. اعتقاد بر ا)1(
گوسـفند   ينژادهـا  و در حقیقـت  نـد اهبدون دنبه بـود 

ــه ــهدنب ــازگار دار ب ــور س ــرا يمنظ ــخت و  طیدر ش س
ــالش ــبرانگ چ ــیمح زی ــد تغ یط ــمانن ــوا آب راتیی ، وه
. )14( ظاهر شدند یو کاهش منابع خوراک یسال خشک

 ـامـروزه دنبـه    ،درگذشتهکارایی مناسب  رغم یعل  کی
 دهندگان محسوب شـده و  پرورش يبرا یعامل نگران

 جـه یکاهش راندمان اسـتفاده از خـوراك و درنت   سبب
پرورش گوسفند شـده اسـت.    ياقتصاد ییکاهش کارا
انسـان در   یبا توجه به مشکلات سلامت ن،یعلاوه بر ا
 ـ وسـاز  سـوخت ارتباط بـا    ينژادهـا  ،یو چـاق  یچرب
 ـدار دنبـه گوسـفند    ـمـدل ح  کی مطلـوب بـراي    یوانی

 صنعت پرورش گوسفند نیسـتند و ایـن نکتـه مطالعـه    
به  يانرژ رهیو ذخ یرسوب چربفرآیند ژنتیکی کنترل 

  ).23، 11( کند یم ریناپذ اجتنابشکل دنبه را 
ــفیک ــو ترک تی ــه  بی ــملاش ــر از مه ــفات  نیت ص

و  یاحشائ یچرببوده و میزان  گوسفند و گاو ياقتصاد
 هر نـژاد گوشت  تیفیبر ک گذاراثرعوامل  ازجمله دنبه
ــ ــدار)7( باشــد یم ــ2009و همکــاران ( ي. خال  ی) ط

مختلف مربـوط بـه    قاتیحاصل از تحق جینتا یبررس
گزارش کردنـد، تـلاش    رانیلاشه گوسفند در ا تیفیک

اســتفاده از بـا   یبـوم  يحـذف دنبـه در نژادهــا   يبـرا 
 ،دنبـه  بدون يبا نژادها زشیآم ایو  یکیزیف يها روش

 یراصولیغهاي  تلاقیو  رسد یبه نظر نم یروش مناسب
گوسـفندان   یک ـیژنت ریذخـا  ي بـه ریناپذ جبران بیآس
گذشـته   يهـا  سـال  یدر ط ـ .)9( کنـد  یم ـوارد  یبوم
مرتبط  يها گاهیجا ییشناسابراي  یگوناگون قاتیتحق

شده اسـت.    در گوسفند انجام يبا صفات مهم اقتصاد
مـرتبط   يها ژن نیو همچن DNA یچندشکل ییشناسا

انتخـاب بـه    يبا صفات وزن بدن، اطلاعات لازم بـرا 
، 5( آورد یکمک نشانگر و بر اساس ژن را به وجود م

 ـو نقشــه  یژنـوم  شی. بـا کمـک پــو  )8  یکــیژنت یابی
در  يبر صـفات اقتصـاد   مؤثر یاصل يها ژن وانات،یح
  ).9، 6( اند شده ییشناسا يا مزرعه واناتیح

 ییشناسا ت،یجمع کیاز اهداف بزرگ در ژنت یکی
 ـ يهـا  مکـان  ییشناسـا . انتخاب اسـت  يها نشانه  یژن

صـفات   یک ـیعملکرد و آشکار نمودن تنوع ژنت يدارا
 ییبا شناسـا  نیاست. همچن ییبالا تیاهم يدارا یکم

در ارتبـاط بـا تکامـل و     يدیاطلاعات مف ،ینواح نیا
 ـپا يسازوکارها  ،تکامـل اثرگـذار هسـتند   روي کـه   هی
ــ ــراهم م ــروز   .)3، 16( شــودیف ــه ام ــا ب از گذشــته ت

تحت  ینواح ییشناسا يبرا یمختلف يآمار يها روش
 ـمعا کیاست که هر  شده  گرفتهکار ه انتخاب ب و  بی

 يهـا آزمـون  ییدارند. توانـا  گریکدینسبت به  ییایمزا
تحـت انتخـاب،    يها گنالیس نیا ییمختلف در شناسا
 دارد یو سن گونه مـوردنظر بسـتگ   یبه اهداف، فراوان

 یژنـوم  ینـواح  ییشناسـا  يبـرا  قیتحق نی. در ا)19(
 يآمـار  دنبه از آزمون یچرب يتحت انتخاب مثبت برا

 ـبسـط   يها پیهاپلوت یتیگوسیهموزا  تی ـجمع افتهـی
و طول  ينکاژیعدم تعادل ل هیبر پا )XP-EHH( یتلاق

ــابراشــود یاســتفاده مــ هــاپلوتیپی ــاهــدف  ن،ی. بن  نی
 قیدنبه از طر جادیبر ا مؤثر يهاژن ییشناسا پژوهش، 

ــا ــه  يردپ ــفندان دنب ــار انتخــاب در گوس و  يدار (افش
با گوسـفندان بـدون دنبـه (مـوتن      سهیمقا در) تیسون
و  یکیشناخت ساختار ژنت نیو دورپر) و همچن یآلمان

  . دنبه است دیتول ندیآدر فر ریدرگ يهاعملکرد ژن
  

 ها مواد و روش
ــر، داده  ــژوهش حاض ــاي در پ  OvineSNP50Kه

 57عدد شامل  69نژاد گوسفند سونیت ( سهمربوط به 
نر و  71عدد شامل  161ماده)، موتن آلمانی ( 12نر و 

ماده) از  50نر و  49عدد شامل  99ماده) و دورپر ( 90
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 آوري شـدند  ) جمـع 2013مطالعه ژانگ و همکـاران ( 
یپی مربـوط بـه نـژاد    اطلاعـات ژنـوت   ،. همچنـین )25(

 ـنیز  نمونه)  37دار افشاري ( دنبه و  HapMapروژه از پ
اي از پایگـــــــــــــــــــــــــــــــــــــاه داده

/)http://widde.toulouse.inra.fr/widde ــتفاده )  اســ
  .گردید

ها بر  SNPابتدا موقعیت ژنومی : هاکنترل کیفیت داده
به نسـخه   موردمطالعهها در گوسفندان روي کروموزوم

بـراي  گوسفندي آپدیت شد. سپس  Oar_v4.0ژنومی 
ز تعیین ژنوتیـپ در  ا هاي ناشیاطمینان از کیفیت داده

 ـوتحل هیتجز پایـانی، مراحـل مختلـف کنتـرل      يهـا  لی
در آغـاز حیوانـات بـا     ها انجام شـد. کیفیت روي داده

هاي رفته از تجزیه  دست درصد ژنوتیپ از 10بیش از 
هـایی کــه   SNPبعـدي کنـار گذاشـته شـدند. سـپس      

ردیفـی   حیوانات داراي کمترین فراوانی هـم  درمجموع
هـا  درصد و درصدي از نمونه 1کمتر از ) MAFژنی (

انـد کمتـر از   که براي آن نشانگر تعیین ژنوتیـپ شـده  
درصد داشتند، حـذف شـدند. درنهایـت بـراي      9/99

SNP واینبرگ بررسـی  -مانده، تعادل هاردي هاي باقی
عنـوان معیـاري از    هایی که در تعادل نبودند به SNPو 

ــار گذاشــته شــدند  ــین ژنوتیــپ کن  ).21( خطــاي تعی
در نظر گرفته شـد کـه    10-6جهت سطح احتمال  بدین

ــد.     ــت آم ــه دس ــی ب ــحیح بنفرون ــتفاده از تص ــا اس ب
در  PLINK v1.9افـزار   این بخش با نرم لیوتحل هیتجز

منظور ایجاد  . علاوه بر این، به)17( انجام شد Rمحیط 
هـاي   یک دیدگاه کلی در مورد ساختار جمعیتی نمونه

) PCAهاي اصـلی (  آنالیز مؤلفهبکار رفته در پژوهش، 
بر پایه ماتریس خویشاوندي ژنگانی، باهدف شناسایی 

انـد،   هایی که خارج از گروه نژادي خود قرارگرفتـه  دام
  .انجام شد) R i386 3.6.2 )15 افزاردر محیط نرم

براي : هاي انتخابآماري براي شناسایی نشانه روش
ــاي انتخــاب شناســایی نشــانه ــون ه  XP-EHHاز آزم

هـاي   تـرین آزمـون   این آماره یکی از مهم .استفاده شد

. است مبتنی بر عدم تعادل پیوستگی و طول هاپلوتیپی
بـراي شناسـایی    ییداراي تـوان بـالا   XP-EHHآماره 

. در روش مذکور، مناطق ژنومی شده دارد مناطق تثبیت
و  EHHهـایی بـا    وسـیله آلـل   از انتخاب مثبت به متأثر

ــایی    ــل شناس ــالا قاب ــی ب ــتندفراوان ــونهس   . در آزم
 XP-EHH ــه ــزان   ب ــوع در می ــري تن منظــور در نظرگی

هـا در دو  نوترکیبی مناطق مختلـف ژنـوم، هاپلوتایـپ   
بـراي شناسـایی    .شوندجمعیت با یکدیگر مقایسه می

 rehhپکـیج  هـاي انتخـاب در چهـار مقایسـه از     نشانه
بـراي شناسـایی    اسـتفاده شـد.   R x64 4.0.4افزار  نرم

هـاي   هـاي انتخـاب در سـطح ژنـوم از ارزش     سیگنال
درصد مناطقی  1/0استفاده شد و تنها  SNPعددي هر 

از ژنوم که در آن تمام نشـانگرها داراي ارزش بـالایی   
هاي انتخـاب شناسـایی و تعیـین     عنوان نشانه بودند، به

هـاي مشـابه،    امـه براي محاسبه این آماره از برن شدند.
ها استفاده  SNPهاي  یپی و فایل نقشهفایل هاپلوتشامل 

کـه در آن  بود ستون  5شد. فایل نقشه ورودي، شامل 
هـایی کـه    ، موقعیت فیزیکی، ژنتیکـی و آلـل  SNPنام 
شده بود.  یپ مشخصدر فایل هاپلوت 1و  0نگر عدد بیا

به نسـخه ژنـومی گوسـفند     SNPموقعیت فیزیکی هر 
Oar_v4.0 شد به هنگام آوري.  

EHH =
∑ ቀni2ቁ
୦౮
୧ୀଵ

ቀna2 ቁ ቀ
nA
2 ቁ

 

ــه   ــن معادل ــان nAو  naدر ای ــداد   نش ــده تع دهن
بـه ترتیـب وجـود     Aو  aهـا  هایی که در آنیپهاپلوت

هاي مجـزا  گویاي تعداد هاپلوتیپ hxدارند، هستند و 
است. بعد از بـرآورد   xدر یک منطقه ژنومی تا فاصله 

EHH  آمارهxp-ehh از معادله زیر قابل محاسبه است.  

XPEHHୱୡ୭୰ୣୱ = Ln(
I୅
I୆
) 

 ـترت بـه  IBو   IAدر معادله فـوق،  دهنـده   نشـان  بی
با توجه به فاصـله ژنتیکـی در دو    EHHمیزان انتگرال 

هاي  . براي شناسایی نشانه)21( هستند Bو  Aجمعیت 
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انتخاب در چهار مقایسه که هـر یـک از دو جمعیـت    
 R i386افـزار  نـرم  rehhکـیج  پشده اسـت، از   تشکیل

  استفاده شد. 3.6.2
شده در مناطق  هاي گزارش QTLها و شناسایی ژن

بـراي  : )XP-EHHشـده در روش (  ژنومی شناسایی
ها در سطح ژنوم گوسفند  SNPتعیین موقعیت ژنومی 

 NCBIپایگـاه اطلاعـاتی    Oar_v4.0از نسخه ژنـومی  
و توسط  Plink v1.9افزار  با استفاده از نرماستفاده شد. 

هــاي ژن، Rلیســت ژنــی شــرکت ایلومینــا در محــیط 
% بالاي 1ي هایی که در بازه SNPکاندید با استفاده از 

XP-EHH شده بودند، شناسایی شدند. همچنـین  واقع، 
هـاي مـرتبط    QTLدر این مطالعه براي بررسی وجود 

شـده   با صفات مربوط به چربـی در منـاطق شناسـایی   
 Animalمنتشرشـده پایگـاه   دار، از آخرین نسخه معنی

QTLdb)https://www.animalgenome.org/cgi-bin 
/QTLdb/index اســتفاده شــد. ازجملــه (QTL  هــاي

در این تحقیق تـراکم چربـی در لاشـه و     یموردبررس
 Carcass)، درصد چربی لاشه (Fat Densityگوشت (

Fat Percentage) وزن چربی در لاشه ،(Fat Weight 

In Carcass   ــه ــی دنبــــ ــره چربــــ   )، ذخیــــ
)Fat Tail deposition( 1)، کل سطح چربیTotal Fat 

Area) مقدار چربی احشائی ،(Internal Fat Amount (
ــدي (  ــر جل ــی زی  Subcutaneous Fatو وزن چرب

Weight بود. گزارش (QTL   مربوط به هر سـه روش
ها با استفاده از  QTLهاي مرتبط با این و همچنین ژن

  انجام شد. Rدر محیط  Plink v1.9افزار  نرم
هـاي  ی و عملکـردي ژن یشناسایی مسـیر بیوشـیمیا  

 آمده دست بههاي براي تفسیر بهتر عملکرد ژن: کاندید
هــاي اطلاعــاتی آنلایــن   از پایگــاه ،روش ایــندر 

GeneCards  وUniProtKB   وKEGG   .استفاده شـد
ینـدهاي بیولـوژیکی و عملکـردي    آشناسـایی فر براي 

                                                             
کل مساحت اشغال شده توسط بافت چربی در اسکن مقطعی مقدار.1  

از  KEGGهـا و آنـالیز مسـیر    شناسی ژن هستیها،  ژن
افـزار   که یـک افزونـه در نـرم    CluoGo v2.5.6برنامه 

Cytoscape v3.8.2 .است، استفاده شد  
  

  نتایج و بحث
نمونـه،   99سه نـژاد دورپـر بـا     از: کنترل کیفیت داده

نمونه بعـد   69نمونه و سونیت با  161موتن آلمانی با 
 نمونـه نـژاد دورپـر بـا     98از مرحله کنتـرل کیفیـت،   

42329 SNP ،160  42792نمونه نژاد موتن آلمانی با 
SNP 44234 نمونه نژاد سـونیت بـا   69 وSNP   بـاقی

از  SNP 46819 در نژاد افشاري نیز از مجموع ماندند.
و  SNP 44826 نمونه بعد از کنترل کیفیت تعـداد  37
به دلیل براي آنالیزهاي بعدي انتخاب شدند.  نمونه 37

هاي انتخاب و شناسـایی منـاطق تحـت    بررسی نشانه
با  دار دنبهانتخاب مثبت مربوط به چربی دنبه، نژادهاي 

پس از ادغـام نژادهـاي   . شدنژادهاي بدون دنبه ادغام 
نمونه، نژادهاي  135با  SNP 35954افشاري و دورپر 

نمونـه،   197بـا   SNP 36351افشاري با موتن آلمانی 
نمونـه   167با  SNP 40151پر نژادهاي سونیت با دور

بـا   SNP 40757و در نژادهاي سونیت با موتن آلمانی 
 ـوتحل هیتجزنمونه براي  229 مراحـل بعـدي بـاقی     لی

  ماندند.
قـرار گـرفتن    بـه منظـور بررسـی نحـوه    : PCAآنالیز 

بـا   PCA لیوتحل هیتجزهاي نژادي، در گروه حیوانات
کـارگیري اطلاعـات تعیـین نژادگـان بـین نژادهـاي       به

افشاري و سونیت و بدون دنبه دورپر و مـوتن   دار دنبه
عنـوان راهـی متمـایز بـه منظـور توصـیف       آلمانی بـه 

قرار گرفت. نتایج نشـان   لیوتحل هیتجزواگرایی، مورد 
ایـن چهـار    PC2و  PC1 مؤلفهداد که با استفاده از دو 

و در هـیچ   انـد  قرارگرفتـه  هاي جداگانـه نژاد در گروه
طـور کـه در    . همـان ارنـد اي با هم همپوشـانی ند نقطه

بـه چهـار دسـته     حیوانـات  ،شـود مشاهده می 1شکل 
دورپر، موتن آلمانی، سونیت و افشاري تفکیک شـدند  
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 رأس 69موتن آلمانی،  رأس 161دورپر،  رأس 99که 
 يهـا  نشانهافشاري مشخص شد و  رأس 37سونیت و 

 ـتجزچهار دسته مـورد   انتخاب براي  ـوتحل هی قـرار   لی
  گرفت. 

 

  
PC1 

 یدورپر و موتن آلمان ت،یسون ،يافشار ينژادها نیب )PCAی(اصل هايمؤلفه لیوتحل هیتجز -1 شکل
Figure 1- PCA among Dorper, German Mutton, Sunite and Afshari sheep breeds 

 

  
پلات اول مقدار انتخاب در جمعیت نژاد افشاري در مقایسه گوسفند افشاري با دورپر:  يها نشانهمنهتن پلات براي شناسایی  -2شکل

XP-EHH دهد و پلات دوم هاي مختلف نشان میرا در کروموزومlog- داري معنیXP-EHH محور دهد. را نشان میX  موقعیت
SNP هاي مختلف و محور ها روي کروموزومY هاي ارزشXP-EHH دهد.را نشان می 

Figure 2- Manhattan plot to identify selection cues in Afshari population by comparing Afshari sheep and 
Dorper: The first plot shows the amount of XP-EHH on different chromosomes and the second plot shows the 
–log significance of XP-EHH. The X-axis shows the position of SNPs on different chromosomes and the Y-axis 

shows the XP-EHH values. 
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ــی  ــانهبررس ــا نش ــاب يه ــبه ارزش: انتخ   محاس
XP-EHH   براي گوسفندان نژاد افشـاري و دورپـر :

هاي انتخاب در سـطح ژنـوم از   براي شناسایی سیگنال
درصـد   1/0استفاده شد و تنها  SNPارزش عددي هر 

مناطقی از ژنوم که در آن تمام نشـانگرها داراي ارزش  
داشتند،  XP-EHH <28/2و ارزش  )23( بالایی بودند

 .)2 هاي انتخاب شناسایی شدند (شـکل نشانه عنوان به
بـر  است کـه   XP-EHHاسکور  دهنده پلات اول نشان

نواحی تحت انتخاب را نسـبت بـه یـک     EHH اساس
کـه  اسـت   log–کنـد. پـلات دوم   جمعیت بررسی می

 درواقع. ها است EHHاختلاف  يدار یمعندهنده نشان
با این  ،قاط تحت انتخابن يدار یمعنبیانگر  این پلات

، این آمارهنتایج . بر اساس باشد یم  XP-EHHاسکور 
ــت افشــاري و  SNP 35954از مجمــوع  در دو جمعی

ژن در  77انتخـاب شـدند کـه بـا      SNP  360 دورپـر 
 شـده  محاسـبه بیشـترین ارزش   ،ارتباط بودند، همچنین

XP-EHH    25براي نژاد افشاري بـر روي کرومـوزوم 

)10/4XP-EHH=  وکم ترین ارزش محاسبه شده بـر (
  ) بودند.=28/2XP-EHH( 8 روي کروموزوم

بــراي گوســفندان نــژاد  XP-EHHمحاســبه ارزش 
هـاي  براي شناسایی سیگنالافشاري و موتن آلمانی: 

ــوم از ارزش عــددي هــر    SNPانتخــاب در ســطح ژن
درصد مناطقی از ژنـوم کـه در    1/0استفاده شد و تنها 

آن تمام نشانگرها داراي ارزش بالایی بودنـد و ارزش  
30/2> XP-EHH هاي انتخـاب  عنوان نشانهداشتند، به

نتایج نشان داد که از مجموع  .)3شدند (شکلشناسایی 
36351 SNP  در دو جمعیت افشاري و موتن آلمـانی 

364 SNP    26ژن بـر روي   99انتخاب شدند کـه بـا 
کروموزوم در ارتباط بودند، همچنین، بیشـترین ارزش  

بـراي نـژاد افشـاري بـر روي      XP-EHH شده محاسبه
ارزش  نیتـر  کـم  ) و=72/3XP-EHH( 22کروموزوم 

) =30/2XP-EHH( 2 بر روي کرومـوزوم  شده محاسبه
  بودند.

  
پلات اول مقدار  :انتخاب در جمعیت گوسفند افشاري در مقایسه افشاري و موتن آلمانی يها نشانهمنهتن پلات براي شناسایی  -3شکل

XP-EHH دهد و پلات دوم هاي مختلف نشان میرا در کروموزومlog- داري معنیXP-EHH محور دهدرا نشان می :X  موقعیت
SNP هاي مختلف و محور ها روي کروموزومY هاي ارزشXP-EHH دهدرا نشان می.  

Figure 2- Manhattan plot to identify selection cues in Afshari population by comparing Afshari sheep and 
German Mutton: The first plot shows the amount of XP-EHH on different chromosomes and the second plot 
shows the –log significance of XP-EHH. The X-axis shows the position of SNPs on different chromosomes and 

the Y-axis shows the XP-EHH values. 
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در مناطق  شده گزارشهاي  QTLها و شناسایی ژن
:  XP-EHH ژنومی تحت انتخاب با استفاده از آماره

هـاي انتخـابی   هاي مرتبط با بخـش شناسایی ژنبراي 
استفاده شد. در  گوسفندي OAR V4.0ژنوم، از نسخه 

 ی کـه مـرتبط بـا چربـی بودنـد،     یها QTLاین مطالعه 
ها شامل سـطح کـل چربـی     QTLانتخاب شدند. این 

)TFAREA) و تراکم چربی (FATDENS در مطالعه (
ــاران (  ــا و همک ــه  )2016ماتیک ــی لاش ــد چرب ، درص

)FATP ) ــائی ــی احش ــدار چرب )، وزن INTFAT)، مق
 يجلـد  ریز) و وزن چربی FATWTچربی در لاشه (

)SCFWT و  )2010کاوانــا و همکــاران () در مطالعــه
یــوان و ) در مطالعــه TAILFDبــی دنبــه (ذخیــره چر
در . )23،3،13( بودنـد  شده ییشناسا )2017همکاران (

 -دورپـر و افشـاري   -براي افشاري XP-EHHمقایسه 
هـاي گوسـفندان افشـاري و    ا پـلات موتن آلمانی تنه ـ

نتـایج   قـرار گرفـت.    مدنظرهاي مرتبط با این نژاد  ژن
ژن مشترك بین دو مقایسه بودند کـه   18نشان داد که 

هاي چربی مانند درصـد چربـی لاشـه     QTLژن با  5
)FATP) مقدار چربی احشائی ،(INTFAT  و ذخیـره (

 ).1 بودنــد (جــدولمــرتبط ) TAILFDچربــی دنبــه (
بــر  LOC114118754و  LOC114116389 يهــا ژن
 63/94 یدر منطقه ژنوم بیو به ترت 1کروموزوم  يرو
 0935/199تـا   0921/199بـاز و   لوجفتیک 67/94تا 
 ـ   نجفت باز قرار دار لویک  ید و مـرتبط بـا درصـد چرب

 KCMF1 )Potassiumهاي ژن. ندشد ییلاشه شناسا

Channel Modulatory Factor 1و (TCF7L1 

)Transcription Factor 7 Like 1 بر روي کروموزوم (
و  94/60تـا   86/60منطقـه ژنـومی   تیـب در  رت و به 3

 QTLو بـا   کیلوجفت باز قرار دارند 19/61ا ت 00/61
 RASSF2ژن مقدار چربی احشائی در ارتبـاط بودنـد.   

)Ras Association Domain Family Member 2 بر (
ــوزوم  ــومی  13روي کروم ــه ژن ــا  74/48و در منطق ت

کیلو جفت باز قرار دارد و در ایـن مطالعـه بـا     76/48
QTL .ذخیره چربی دنبه مرتبط بود  

  
پلات اول مقدار انتخاب در جمعیت گوسفند سونیت در مقایسه گوسفند سونیت و دورپر:  يها نشانهگراف منهتن براي شناسایی -4شکل

XP-EHH دهد و پلات دوم هاي مختلف نشان میرا در کروموزومlog- داري معنیXP-EHH محور  دهدرا نشان میX  موقعیت
SNP هاي مختلف و محور ها روي کروموزومY هاي ارزشXP-EHH دهد.را نشان می 

Figure 2- Manhattan plot to identify selection cues in Sunite population by comparing Sunite sheep and 
Dorper: The first plot shows the amount of XP-EHH on different chromosomes and the second plot shows the 
– log significance of XP-EHH. The X-axis shows the position of SNPs on different chromosomes and the Y-axis 

shows the XP-EHH values.  
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 سهیدو مقا نیب XP-EHHتحت انتخاب بر اساس آماره  یمربوط به نواح شده ییشناسا يها QTLمشترك و  يهاژن - 1 جدول
 .یموتن آلمان - يدورپر وگوسفندان افشار – يگوسفندان افشار

Table 1- Common genes and identified QTLs related to selected areas based on XP-EHH statistics between 
two comparisons of Afshari-Dorper sheep and Afshari-German Mutton sheep 

CHR Position Gene names Mean XP-EHH 
(AD١/AMG٢) QTL(Trait /QTL ID) 

1 94,633,303-94,675,016 LOC114116389 2.2872 / 2.4567 (FATP٣ / 14277) 

1 199,092,103-199,093,544 LOC114118754 2.3624 / 2.4855 (FATP /14277) 

2 219,148,328-219,224,898 CARF 2.7659 / 2.6736  

2 219,227,369-219,386,024 NBEAL1 2.9027 / 2.8124  

3 60,868,432-60,946,368 KCMF1 2.4092 / 2.5462 (INTFAT٤ / 14281) 

3 61,007,289-61,199,015 TCF7L1 2.8455 / 2.6437 (TNTFAT / 14281) 

4 71,593,820-71,724,293 ITPRID1 2.5733 / 2.4446  

4 94,821,736-95,396,545 LOC101104231 2.3575 / 2.4306  

4 70,965,558-71,497,667 PDE1C 2.8833 / 1.9100  

5 92,751,392-92,791,326 LOC114114910 2.3920 / 2.9628  

5 60,228,930-60,774,162 PPP2R2B 2.4701 / 2.4422  

7 80,928,743-81,244,180 FUT8 1.8140 / 1.8197  

13 48,742,453-48,769,371 RASSF2 2.7196 / 2.3616 (TAILFD٥ / 127011) 

17 52,215,633-52,221,585 LOC101114644 2.3335 / 2.6204  

17 52,042,590-52,106,764 ZNF10 2.8064 / 2.9321  

19 40,852,269-41,626,842 PTPRG 2.5972 / 2.5552  

22 15,305,067-15,368,561 TNKS2 2.4250 / 3.3123  

26 39,936,028-40,174,230 ANK1 2.3898 / 2.4500  

 ذخیره چربی دنبه-5مقدار چربی احشائی و - 4درصد چربی در لاشه، - 3موتن آلمانی، - افشاري- 2دورپر، -افشاري-1

  
بــراي گوســفندان نــژاد  XP-EHHمحاســبه ارزش 
هاي انتخـاب  براي شناسایی سیگنال: سونیت و دورپر

استفاده شد و  SNPدر سطح ژنوم از ارزش عددي هر 
ــا  ــام   1/0تنه ــه در آن تم ــوم ک ــاطقی از ژن درصــد من

ــد و ارزش نشــانگرها دارا ــالایی بودن  20/2ي ارزش ب
XP-EHH ــه ــتند، ب ــانهداش ــوان نش ــاب  عن ــاي انتخ ه

نتــایج نشــان داد کــه از  .)4شــکل (شناســایی شــدند 
 پرردر دو جمعیت سونیت و دو SNP 40151مجموع 

402  SNP    ژن در ارتبـاط   121انتخاب شدند کـه بـا
ارزش بـراي نـژاد سـونیت، بـالاترین     بودند، همچنین 

 24بــر روي کرومــوزوم    XP-EHH شــده  محاســبه 

)78/3XP-EHH=بـر   شـده  محاسبهارزش  نیتر کم ) و
  ) بودند.=20/2XP-EHH( 4 روي کروموزوم

بــراي گوســفندان نــژاد  XP-EHHمحاســبه ارزش 
هـاي  براي شناسایی سـیگنال : سونیت و موتن آلمانی

ــوم از ارزش عــددي هــر    SNPانتخــاب در ســطح ژن
درصد مناطقی از ژنـوم کـه در    1/0استفاده شد و تنها 

آن تمام نشانگرها داراي ارزش بالایی بودنـد و ارزش  
26/2> XP-EHH هاي انتخـاب  عنوان نشانهداشتند، به

نتــایج نشــان داد کــه از  .)5شــکل (شناســایی شــدند 
در دو جمعیت سونیت و مـوتن   SNP 40757مجموع 

ژن در  123انتخـاب شـدند کـه بـا      SNP 408 آلمانی
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 شـده  محاسـبه ارتباط بودند، همچنین بیشـترین ارزش  
XP-EHH      4براي نـژاد سـونیت بـر روي کرومـوزوم 

)74/3XP-EHH=  وکم ترین ارزش محاسبه شده بـر (
  ) بودند.=26/2XP-EHH( 1 روي کروموزوم

  

   
-XPپلات اول مقدار انتخاب در جمعیت سونیت در مقایسه سونیت و موتن آلمانی:  يها نشانهمنهتن پلات براي شناسایی -5شکل

EHH دهد و پلات دوم هاي مختلف نشان میرا در کروموزومlog - داري معنیXP-EHH محور  دهد.را نشان میX  موقعیتSNP 
 دهد.را نشان می XP-EHHهاي ارزش Yهاي مختلف و محور ها روي کروموزوم

Figure 2- Manhattan plot to identify selection cues in Sunite population compared to Sunite sheep and 
German Mutton: The first plot shows the amount of XP-EHH on different chromosomes and the second plot 

shows the – log significance of XP-EHH. The X-axis shows the position of SNPs on different chromosomes and 
the Y-axis shows the XP-EHH values.  

  
در مناطق  شده گزارشهاي  QTLها و شناسایی ژن

: XP-EHHژنومی تحت انتخاب با استفاده از آماره 
ژن در بـین   15نشـان داد کـه    XP-EHHنتایج آمـاره  

مـوتن آلمـانی   -دورپـر بـا سـونیت   -مقایسات سونیت
هاي چربـی   QTLمورد مرتبط با  2مشابه بود که تنها 

 يجلـد  ریزدرصد چربی در لاشه و وزن چربی شامل 
 Semaphorin( SEMA5B. ژن )2(جدول مشاهده شد

5B 53/20و در منطقه ژنـومی   1) بر روي کروموزوم 
درصـد   QTLشناسایی شـد کـه مـرتبط بـا      54/20تا 

چربی در لاشه بود. ایـن ژن نقـش مهمـی در سیسـتم     
) CDH9 )Cadherin 9کند. ژن عصبی مرکزي ایفا می

تـا   02/50و در ناحیـه ژنـومی    16بر روي کروموزوم 
وزن چربـی   QTLکیلو جفت باز و مرتبط بـا   16/50

اوگـت و   شناسایی شد. این ژن در مطالعه يجلد ریز

که با هدف آنـالیز تنـوع ژنتیکـی و     )2019(همکاران 
ــت بزهــاي فرانســوي  نشــانه هــاي انتخــاب در جمعی
در ناحیـه   و 20بـود، بـر روي کرومـوزوم     شـده  انجام

  .)16( است شده ییشناساجفت باز  1/50تا  5/46
هـاي  ی و عملکـردي ژن یشناسایی مسـیر بیوشـیمیا  

ــراي شناســایی مســیرهاي بیوشــیمیایی از  : کاندیــد ب
ــه  ClueGo v2.5.8برنامــه  ــرمکــه یــک افزون   افــزار ن

Cytoscape     است، استفاده شد. مسـیرهایی کـه مقـدار
) 01/0کمتـر از   P_Valueدار بـود ( ها کاملاً معنـی آن
. عنوان مسیرهاي تحت انتخاب مثبت معرفی شـدند  به

ــن مطالعــه،  شــده ییشناســامســیرهاي  ازجملــه در ای
، مورفولـوژي  Wntبـه مسـیر سـیگنال دهـی      توان یم

هـاي عصـبی    سلولی، رشد و توسعه سـلول و سیسـتم  
 Wntدر مسیر سیگنال دهـی   TCF7L1ژن اشاره کرد. 
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هـــاي ، مورفـــوژنWntي هــا . پـــروتئیننقــش دارد 
هستند که براي فرآینـدهاي اولیـه رشـد     يا شده ترشح

 ـهـاي  مانند تعیین سرنوشت سلول، تکثیر سـلول   شیپ
هـا و  تقسـیم نامتقـارن سـلولی در گونـه     و کنترل ساز
 ) همچنـین KEGGهستند ( ازیموردنهاي مختلف اندام

این مسیر نقش مهمی در رشد جنین، بازسـازي بافـت   
 ـو بـه ها  بیماري حساسیت به و  .)18( سـرطان دارد  ژهی

نیز در مورفولوژي سلولی و همچنـین   SEMA5Bژن 

در رشــد و توســعه ســلول نقــش دارد. بــا توجــه بــه 
 یشناس ـ یهسـت اطلاعات نـاقص در مـورد اطلاعـات    

تـر  در  گوسفند، نتـایج کـاربردي نیازمنـد کامـل     ها ژن
هـاي اطلاعـاتی مربوطـه    شدن این اطلاعات در پایگاه

 یس ـینو هیحاش ـ. بنـابراین، پـس از کامـل شـدن     است
 ـباقابلها در گوسفند، نتایج عملکردي ژن اطمینـان   تی

 بیشتر حاصل خواهد شد.  

  
 سـه یدو مقا نیب XP-EHHتحت انتخاب بر اساس آماره  یشده مربوط به نواح ییشناسا يها QTLمشترك و  يهاژن -2 جدول

 یموتن آلمان -تیگوسفندان سون دورپر و  -تیگوسفندان سون

Table 2- Common genes and identified QTLs related to selected areas based on XP-EHH 
statistics between two comparisons of Sunite-Dorper sheep and Sunite-German mutton sheep 

CHR Position Gene names Mean 
XP-EHH(SD١/SMG٢) QTL(Trait / QTL ID) 

1 272,987,282-273,171,44 PIK3CB 2.5427 / 2.5208  
1 205,324,708-205,457,86 SEMA5B 3.1379 / 2.5524 (FATP  ٣ /14277) 
2 173,020,628-173,111,29 ACVR2A 2.6534 / 2.5206  
4 92,712,656-93,269,396 KCND2 2.5186 / 2.4730  
7 9,924,370-10,163,664 AP3B1 2.2123 / 2.4204  
7 10,464,569- 10,634,363 LHFPL2 2.6095 / 2.9275  

12 82,961,782-83,058,150 CAMSAP2 2.3586 / 2.4873  
15 33,008,560-33,080,960 NECTIN1 2.4741 / 2.6252  
16 50,026,218-50,164,105 CDH9 2.4588 / 2.5537 (SCFWT٤ / 14309) 
16 69,618,287-70,174,939 SEMA5A 2.5592 / 2.5524  
17 70,956,372-71,024,245 PTPN11 2.6630 / 2.6920  
19 7,801,209-7,861,864 TRIM71 2.7056 / 2.4688  
20 39,270,021-39,672,011 LOC105603828 2.5352 / 2.5352  
24 20,857,367-20,929,749 OTOA 2.3662 / 2.4347  
25 13,227,048-13,282,709 RET 2.7534 / 2.3398  

   وزن چربی زیرجلدي -4درصد چربی در لاشه و -3موتن آلمانی، -سونیت- 2دورپر، -سونیت- 1

  
  گیري یجهنت

که بر اسـاس   کلی پژوهش حاضر  نشان دادطور به
دار انتخاب در نژادهاي دنبـه هاي نتایج حاصل از نشانه
ــا  SEMA5Bژن  ،ســونیت و افشــاري  QTLمــرتبط ب

 QTLمـرتبط بـا     CDH9درصد چربی در لاشه و ژن 
 وزن چربی زیر جلدي در نژاد سونیت شناسایی شدند.

ــن،   ــر ای ــلاوه ب ــتفاده از روش RASSF2ژن ع ــا اس   ب

XP-EHH  دار در نــژاد دنبــهانتخـاب   عنــوان نشــانه بـه
ذخیـره   QTLمـذکور بـا    ژن .شناسـایی شـد  افشاري 

که براي اولـین بـار در    استچربی دنبه نیز در ارتباط 
ــد.    ــایی ش ــق شناس ــن تحقی ــین ای هــاي ژن ،همچن

LOC11411689  وLOC114118754  مرتبط باQTL 
 TCF7L1و  KCMF1هـاي  درصد چربی در لاشه، ژن

مقدار چربی احشائی در نـژاد افشـاري    QTLمرتبط با 
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 توانـد  یمنتایج حاصل از این مطالعه شناسایی شد. نیز 
حـذف   منظـور  بهاصلاح نژادي گوسفند  يها برنامهدر 

 قرارگیرد.  مورداستفادهدر نژاد افشاري  خصوص بهدنبه 
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