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استفاده از است و  يستیزاز اهداف اصلی تحقيقات يکی  ،اساس ژنتيکی تنوع فنوتيپی شناخت

نواحی تحت انتخاب، . باشدبرای پيشرفت در راستای اين هدف میابزاری سودمند  حيوانات اهلی

باشند و تحت انتخاب طبيعی و مصنوعی از ژنوم هستند که دارای اهميت عملکردی میای نواحی

منظور شناسايی به تک نوکلئوتيدینشانگر  55555در اين مطالعه، کاوش ژنومی با . قرار دارند

پنج ناحيه . گوسفند مرينوس استراليائی صورت گرفت هایگلهفرد  3555نواحی تحت انتخاب 

اين مناطق با . شدندعنوان نواحی تحت انتخاب شناسايی ژنومی روی چهار کروموزوم متفاوت به

واقع  64و ( يهدو ناح) 99، 7، 4 یهاوی کروموزوم، ر96/5بالای  (تتا) نااريب شاخص تثبيتارزش 

ژن کانديدا مرتبط نه بعد از انطباق مناطق ژنومی تحت انتخاب با مناطق ژنومی گوسفند،  .اندشده

نشان داد که اين های گزارش شده QTLدر نهايت بررسی . با صفات توليد مثل و رشد شناسايی شد

-م در ارتباط میهای صفات مهم اقتصادی از جمله صفات مرتبط با لاشه، رشد و پشQTLمناطق با 

های کانديد برای صفات مهم اقتصادی در تر اين نواحی در شناسايی ژنمطالعه بيش. باشند

 .موثر خواهد بودنژادهای گوسفند 

 

 های کلیدی‬واژه
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  مقدمه

از عوامل مهم در بررسی یکی  (LD)فاز گامتی عدم تعادل 

 استهای صفات مهم اقتصادی در حیوانات مزرعه  جهش

(Pollinger et al. 2007 .) عواملی چون جهش، مهاجرت، رانش و

ژنتیکی فاز گامتی عدم تعادل انتخاب باعث به وجود آمدن 

ه یک جهش جدید باعث چنانچ(. Chevin et al. 2008)شود  می

، شودافزایش شایستگی افراد حامل آن نسبت به سایر افراد جامعه 

تری هستند شود افرادی که دارای شایستگی بیشانتخاب باعث می

بدین ترتیب . تری داشته باشنددر تشکیل نسل بعد مشارکت بیش

بسته به سهم آن در افزایش  ،فراوانی واریانت جهش یافته

 .Sabeti et al)شروع به افزایش خواهد کرد  عتسرشایستگی به 

هنگامی که انتخاب مثبت به سمت ، دیگر به عبارت(. 2006

های نزدیک به جایگاه رود،افزایش فراوانی آلل مطلوب پیش می

این جایگاه اگر هم اثرشان خنثی باشد به علت پیوسته بودن با آلل 

الگوی  ،ن پدیدهکه در نتیجه ایگیرد ، تحت تاثیر قرار میمطلوب

های اطراف این در جایگاهفاز گامتی عدم تعادل تنوع ژنتیکی و 

در ژنتیک جمعیت به این . جهش انتخابی تغییر خواهد کرد

 .شودگفته می 2یا جاروی انتخاب1نواحی، نواحی تحت انتخاب

بر صفات مهم اقتصادی،  ثرؤمهای شناسایی ژن دلیل اهمیتهب

 مسیردر تنوع صفات کمی در دو  های مسئولجستجو برای ژن

-صورت می (مسیر مخالف) ژنوم به فنوتیپو  فنوتیپ به ژنوم

با مطالعات پویش کل ها شناسایی ژن یعنی در مسیر اول .گیرد

یا  LD  ،QTLیابی بر اساس ژنوم و ارتباط آن با فنوتیپ، نقشه

ارزیابی آماری  اما در مسیر دوم. گیردا انجام میهای کاندیدژن

که در طول زمان هدف  ایهای ژنومی برای شناسایی نواحیداده

اساس این . گیرد، مورد استفاده قرار میاندانتخاب قرار گرفته

ها که با فرضیه تئوری داخل و بین جمعیت LDروش شناسایی 

چنین به هم(. Qanbari et al. 2010)باشد خنثی سازگار نیست می

ای دقیق برای سایر صفات و علت نداشتن شجره مناسب، رکورده

های های اصلاح نژادی با ساختار مشخص، شناسایی ژنجمعیت

ثر بر صفات کمی از مسیر فنوتیپ به ژنوم بسیار مشکل و از ؤم

ثر بر ؤهای مبنابراین شناخت ژن .بالایی برخوردار است یاریب

                                                           
1
 Signatures of Selection 

2
 Selective Sweep 

تری صفات کمی از مسیر دوم با دقت بالاتر و در زمان کوتاه

 . ردگیمیصورت 

در گوسفند در   SNPتراشه اولین 2004که در سال پس از این

آمیز تحقیقات موفقیتطراحی شد،  Sheep Hap Mapقالب پروژه 

مختلفی در این زمینه در گوسفند و برخی حیوانات اهلی دیگر 

 ;Porto-Neto et al. 2014; Pan et al. 2013)صورت گرفته است 

Moradi et al. 2012) . به  2002در سال گروهی  ،مثالبه عنوان

و  14در سطح دو کروموزوم فاز گامتی عدم تعادل مطالعه الگوی 

نتایج نشان داد که . گاوهای هلشتاین و آنگوس پرداختند 24

با تولید شیر و اجزای  اغلبنواحی شناسایی شده در گاو هلشتاین 

 باشندهای صفات لاشه مرتبط میآن و در گاوهای آنگوس با ژن

(Prasad et al. 2008) .ای در سال چنین، در پروژه گستردههم

گروهی از دانشمندان جهت شناسایی نواحی تحت انتخاب  2019

 Sheep Hapدر جمعیت گوسفندان سراسر جهان، بار دیگر پروژه 

Map  قرار دادند  تجزیه و تحلیلرا مورد(Fariello et al. 2014 .)

ناحیه مرتبط با رنگ،  31ب، های انتخاژنومی سیگنال پویشنتایج 

. استخوان، رشد و تولید مثل را آشکار نمود شناسیریخت

شناسایی مناطق ژنومی دو نژاد گوسفند زل و لری بختیاری با 

و بررسی تمایز جمعیتی با استفاده از  SNPنشانگر  59000حدود 

ویر و کوکهام نشان داد که چندین منطقه ژنومی بر  FSTدو روش 

. باشنددارای شواهدی از انتخاب می 2و  5، 2ومهای روی کروموز

های گزارش شده در مناطق اورتولوگوس گاوی نیز QTLبررسی 

های صفات مهم اقتصادی QTLحاکی از آن بود که این مناطق با 

 .Moradi et al)مرتبط با لاشه و تولید مثل همپوشانی دارند 

2012.) 

بزرگ در ژنتیک  های انتخاب، یکی از اهدافشناسایی نشانه

های ژنی دارای عملکرد شناخت مکاندلیل هبباشد و جمعیت می

و آشکار نمودن تنوع ژنتیکی زیربنای صفات کمی دارای اهمیت 

اطلاعات ارزشمندی در  چنین شناسایی این نواحی،هم. است

های پایه که بر روی تکامل مولکولی ارتباط با تکامل و مکانیسم

 Nielsen 2005; Biswas and) نمایدفراهم میگذارند را تاثیر می

Akey 2006 .)3چنین هایی که دارای فراوانی بالا و همژن
EHH 

های مثبت بوده بالایی در مجاور آلل انتخابی باشند هدف انتخاب

                                                           
3
 Extended Haplotype Homozygosity 
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ها، که علاوه بر انتخاب طبیعی تحت انتخاب خصوص در دامو به

های کاندیدا جایگاه ای ازپارهتوانند مصنوعی نیز قرار دارند می

طور کلی، به. (Hayes et al. 2009)های عمده اثر باشند برای ژن

مناطقی از ژنوم که تحت انتخاب هستند بایستی اهمیت شایستگی 

ها را صورت انتخاب آنو عملکردی داشته باشند، در غیر این

ا توجه به مطالب بیان شده، این مناطق ب. دهدنمیتحت تاثیر قرار 

های عمده اثر و صفات مهم اقتصادی همراه با ژن ی عمدتاًژنوم

 ،این تحقیقهدف از  .باشندهستند و دارای اهمیت زیادی می

گوسفند مرینوس های در گلهشناسایی مناطقی از ژنوم بود که 

صورت طبیعی یا مصنوعی هدف طی سالیان متمادی به ییاسترالیا

تواند مبنای می طالعهماین . اندهای مختلف قرار گرفتهانتخاب

به منظور  های مذکورگلهانجام تحقیقات تکمیلی پویش کل ژنوم 

های شناسایی نواحی تحت انتخاب جهت بهبود راندمان برنامه

 .های اصلاح نژادی آن باشدانتخاب و استراتژی

 

  هامواد و روش

 نهاسترالیایی از  مرینوس سفندگونمونه خون  3000از در مجموع 

CRCگله  هشتمل شاگله 
SGو یک گله  1

این . استفاده شد 2

لازم  .شدندآوری استرالیا جمعها توسط دانشگاه نیوانگلند نمونه

و تعیین ژنوتیپ نیز  DNAبه ذکر است که مدیریت استخراج 

های ژنومی حاصله در نهایت داده. توسط این دانشگاه انجام شد

طمینان از کمیت و پس از ا. در اختیار تحقیق حاضر قرار گرفتند

های ها با استفاده از آرایهاستخراج شده، نمونه DNAکیفیت بالای 

تعیین ژنوتیپ ( Illumina Ovine SNPchip 50k)شرکت ایلومینا 

جهت اطمینان از (. Illumina Inc., San Diego, USA)شدند 

 ،های نهاییتجزیههای حاصل از تعیین ژنوتیپ در کیفیت داده

-استفاده از نرم با 3ا و مراحل مختلف کنترل کیفیتهویرایش داده

های بر روی دادهPlink (Purcell et al. 2007 ) وExcel افزار 

عنوان معیاری از خطای تعیین ژنوتیپ، اولیه تعیین ژنوتیپ شده به

 مراحل کنترل کیفیت شامل حداقل فراوانی آللی. شداعمال 

(9
MAF)ای هر فرد، نرخ خواندن یا داده گمشده به از (Call 

                                                           
1
 Cooperative Research Center 

2
 SheepGENOMICS 

3
 Quality Control 

4
 Minor Allele Frequency 

rate) نرخ ژنوتایپینگ نشانگرها در هر نمونه و بررسی تعادل ،

هایی که فراوانی ژنوتایپینگ در ابتدا نمونه. واینبرگ بود-یهارد

ها این نمونه. شدندبود، شناسایی و حذف  درصد 45ها کمتر از آن

های گمشده همراه بوده و خطای تری داشته که با دادهاحتمال بیش

هایی که در SNPدر مرحله بعد . ها بالا باشدوتایپینگ در آنژن

و  یک درصدمجموع حیوانات دارای حداقل فراوانی آللی کمتر از 

ژنوتیپ از دست رفته، حذف  پنج درصدحیوانات با بیش از 

برای  10 -6در پایان نیز با در نظر گرفتن سطح احتمال . شدند

های در هر کدام از جمعیتنشانگرهای باقیمانده، نشانگرهایی که 

عنوان معیاری واینبرگ نبودند، به-مورد مطالعه دارای تعادل هاردی

 .از خطای تعیین ژنوتیپ کنار گذاشته شدند

5)های اصلی تجزیه و تحلیل مولفهماری آتکنیک 
PCA) روشی ،

های چند متغیره آماری است که تعداد کمتری از عوامل تجزیهاز 

کند، به اصلی از میان عوامل اولیه گزینش می هاینام مولفههرا ب

شوند طوری که تعدادی از اطلاعات کم اهمیت حذف می

(Truxillo and Hamer 2007 .) ،تجزیهدر این تحقیق PCA  با

 صورت گرفت Rدر محیط  prcompو دستور  1استفاده از مدل 

(R Core Team 2015). 

 (1) 
 

ضریب مربوط به  wijد نظر، معرف مولفه مور PCiدر رابطه بالا 

طوری  wijضرایب . متغیر اولیه است امینiز نی xiمتغیرهای اولیه و 

ها را در لفه حداکثر واریانس دادهؤشوند که اولین متخمین زده می

لفه حداکثر واریانس در نظر گرفته نشده ؤنظر گرفته و دومین م

یابد تا یلفه اول را پیش بینی کرده و این روند ادامه مؤتوسط م

 .تمامی واریانس مورد نظر را در بر گیرد ،لفهؤآخرین م

نتایج تحقیقات گسترده در طی چند سال اخیر نشان داده است که  

گیری نژادها و انتخاب طبیعی یا اهلی کردن و به دنبال آن شکل

های انتخاب در مناطق ژنوم شده مصنوعی باعث ایجاد سیگنال

 .Hayes et al. 2009; Stella et al. 2010; Qanbari et al)است 

از طریق مقایسه تمایز جمعیتی  توانمی ها رااین جایگاه .(2011

های آماری مناسب در نژادهای مختلف با استفاده از روش

، شودای که تقسیم یک جمعیت در هر مرتبه. شناسایی نمود

                                                           
5
 Principal Component Analysis 
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میزان این تفاوت هتروزیگوسیتی متفاوتی را نشان خواهد داد و 

خونی در افراد ی تحت تاثیر معیارهایی از قبیل ضریب همژن

خونی در افراد نسبت به کل ، ضریب هم(ISF)نسبت به جمعیت 

(ITF )ها خونی در زیرجمعیتو ضریب هم(STF )معیار  .قرار دارد

STF ( 2رابطه ) کاهش در هتروزیگوسیتی بر اثر تفرق آللی را نشان

ر کاهش هتروزیگوسیتی در در واقع این آماره بیانگ. دهدمی

ها نسبت به آنچه که در حالت طبیعی مورد انتظار زیرجمعیت

 (. Wright 1992)باشد است، می

(2) 
FST= HT – HS/ HT 

به ترتیب میزان کل هتروزیگوسیتی و  HSو   HTدر رابطه فوق 

 .باشدها میمیانگین هتروزیگوسیتی در زیر جمعیت

-باشد که خطای نمونهاین می Fstیکی از مشکلات اصلی روش 

گیرد که این مورد با استفاده از روش نااریب گیری را در نظر نمی

های روش. تصحیح شده است (Weir and Cockerham 1984)تتا 

Fst  زمانیکه تعداد . دهندهر دو تفاوت در ژنوم را نشان می تتاو

اده استف Fstهای متفاوت، برابر باشد از روش حیوانات در جمعیت

های مختلف، شود اما در مواقعی که تعداد حیوانات جمیعتمی

-متفاوت باشند جهت لحاظ نمودن اریب ناشی از اندازه جمعیت

 ,Weir and Cockerham) گیردها، روش تتا مورد استفاده قرار می

های مورد لذا برای بررسی نواحی تحت انتخاب در گله. (1984

.   شدبرآورد  Rهر جایگاه در محیط  مطالعه، آماره نااریب تتا برای

 گوسفندهای احتمالی گزارش شده در QTL ها وژن جهت بررسی

هایی که تاکنون در نواحی ژندر مناطق ژنومی مورد نظر، ابتدا 

 Biomart Ensembleمورد نظر گزارش شده بودند با استفاده از 

(Hubbard et al. 2009 )توالی ژنومی سپس . شناسایی شدند

 4/44ها در صدک SNPای که فند در این ناحیه در فاصلهگوس

 Sheep Genomeبالای ارزش تتا واقع شده بودند، با استفاده از 

Browser (Dalrymple et al. 2007 )برای تعیین  .بدست آمد

 OAR trueها در سطح ژنوم از SNPموقعیت ژنومی 

chromosome (ver.1.0, as at 5/2008)  مرکزCSIRO یا استرال

های اورتولوگوس بر روی ژنوم گاو چنین توالیهم. استفاده شد

 UCSC Genome Browserدر  BLATبا استفاده از جستجوی 

(Baylor 4.0/bosTau4 Assembly, Oct.2007 )در . شناسایی شد

های QTLجهت بررسی همپوشانی مناطق مورد نظر با نهایت نیز 

ی اطلاعات هایسامانهشناسایی شده، 

http://www.animalgenome.Org/QTLdb/sheep.html  و

http://www.animalgenome.Org/QTLdb/cattle.html  مورد

 . قرار گرفت استفاده

 

  نتایج و بحث

جایگاه نشانگری به  92544فرد و حدود  3000های اولیه در داده

ازای هر فرد وجود داشت اما پس از اجرای مراحل مختلف کنترل 

 2293و  SNPنشانگر  99224ای اولیه، مجموع هکیفیت داده

به . شدهای بعدی انتخاب تجزیهها، جهت حیوان از کل جمعیت

، 01/0دلیل فراوانی آللی کمتر از هب SNPنشانگر  600طور کلی 

درصد،  45دلیل نرخ ژنوتایپینگ کمتر از هب SNPنشانگر  3992

 45ر از فرد بدلیل نرخ داده گمشده به ازای هر فرد کمت 152

 واینبرگ-دلیل انحراف از تعادل هاردیهنشانگر ب 262درصد و 

(6- 10 P> )حذف شدند. 

بر  PCA تجزیههای مورد مطالعه، جهت بررسی ساختار جمعیت

های در دسترس مورد ارزیابی قرار SNPاساس همه اطلاعات 

ی ی قبلی، با گذر از مولفهبدون در نظر گرفتن مولفه. گرفت

های انتهایی، هر مولفه واریانس کمتری را سمت مولفهابتدایی به 

ی اصلی اول بیشترین واریانس یعنی همیشه مولفه. کندتشریح می

دهند که در این های آخر کمترین واریانس را شرح میو مولفه

های آخر اطلاعات زیادی از دست نخواهد صورت با حذف مولفه

مولفه  6ها به نمونه در مطالعه حاضر، کل (.Jolliffe 2002)رفت 

ها از بالا به پایین اصلی تفکیک شدند که به ترتیب مقادیر مولفه

در نتیجه سهم آنها در توضیح واریانس نیز . سیر نزولی داشت

اول بالاترین سهم از کل  مولفهکاهش یافت و بدین ترتیب 

و مولفه آخر نیز کمترین مقدار از کل واریانس  (13/0)واریانس 

تواند بخشی از واریانس پایین می. نمودندرا توجیه  (0005/0)

ای روی گوسفندان در مطالعه. گیری باشدبدلیل تنوع بالای نمونه

درصد از کل واریانس و مولفه  42/2سراسر دنیا، مولفه اول مقدار 

درصد از واریانس را  14/1و  99/1دوم و سوم به ترتیب حدود 

   (.Kijas et al. 2012) توجیه کردند
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نشان داد که تعدادی از افراد برخی  PCAبا وجود اینکه نتایج  

ها، خارج از دسته خود قرار دارند اما بیشتر افراد مورد جمعیت

(. 1شکل ) شوندبندی دسته جداگانه خوشه 6توانند در مطالعه می

-، تقریبا تمام افراد گلهشودمشخص می 1 همانطور که در شکل

و با یکدیگر همپوشانی بالایی دارند ر در یک دسته قرا CRCهای 

تواند ناشی از یکسان بودن خط پدری در گلهدهند که میمینشان 

 .باشدهای مورد مطالعه 

های روش برهای تحت انتخاب، جهت مشخص نمودن جایگاه

شکل . تمرکز شد (بررسی سطح تمایز زیرجمعیتی)مبتنی بر تنوع 

و روش نااریب ( Fst)ت تثبی  های شاخصهمبستگی بین ارزش 2

نتایج حاصله بیانگر  .دهدرا نشان می( θ)تثبیت   شاخص

داری از و انحراف معنی بوداین دو آماره  (23/0) پایین همبستگی

 Weir(1984) با روش Fstابی آماره ارزی. (P< 0.05)یک نشان داد 

and Cockerham باشد، زیرا یک روش نااریب خیلی مفید می

های با تعداد نابرابر جمعیتح تمایز ژنتیکی بررسی سطبرای 

تثبیت و تتا در بین نه جمعیت   میانگین هر دو آماره شاخص. است

ها پایین بودن میانگین این آماره .برآورد شد 01/0مورد مطالعه 

ها از تنوع کافی برخوردار گویای این مطلب است که این جمعیت

خونی و در ر کاهش همتواند به منظوباشند و عمل انتخاب میمی

. های ژنتیکی نامطلوب صورت گرفته باشدنتیجه کاهش بیماری

مقدار های ژنومی گوسفند و خوک، در مطالعات قبلی روی داده

 Kijas et)شده است گزارش  32/0و  029/0 به ترتیبها این آماره

al. 2009; Yang et al. 2014).  تواند اریبمی تفاوتدلایل این-

های ساختار ژنومی  همچنین تفاوتو گیریاز نمونههای ناشی 

پس از محاسبه ضرایب تتا در هر جایگاه  .باشد خوک و گوسفند

 جایگاه اصلی،نشانگری، با توجه به اینکه انتخاب علاوه بر 

دهد و از سودمندی نشانگرهای مجاور آنرا هم تحت تاثیر قرار می

طح ژنوم، به های انتخاب در سطرف دیگر نمایش بهتر سیگنال

، میانگین ارزش تتا مربوط به SNPجای در نظر گرفتن ارزش هر 

هر تتا  Win5مجاور محاسبه و تحت عنوان ارزش  SNPپنج 

نشانگر در نظر گرفته شد و توزیع آن در سطح ژنوم مورد بررسی 

 Fstبا ارزش پنج ناحیه ژنومی مجموعا  (.3شکل )قرار گرفت 

 در موقعیت ) 6 روی کروموزوم، (19/0) آستانه حدبیشتر از 

kb91926942-9045542) ،در موقعیت ) 2 کروموزوم 

kb65211321-69225141) ،در موقعیت ) 11 کروموزوم

kb12201922-12539554  و ( 52263592-52906534و

به عنوان ( kb21922204-21025112 در موقعیت ) 26 کروموزوم

 انطور که درهم (.1جدول ) شدندنواحی تحت انتخاب شناسایی 

روی بالاترین سیگنال انتخاب  ،شودمشخص می 3شکل 

 ;Mb  06/65 (OAR7_65066014در موقعیت 2کروموزوم 

WinTheta= .283 )باشدمی. 

 

 
های اصلی با تجزیه و تحلیل مولفهبندی حیوانات بر اساس خوشه -1شکل 

 (SGگله  CRC ،INO9های گله INO1-INO8)  استفاده از ژنوتیپ افراد

 
 (تتا)نااریب ویر و کوکهام  Fstو  Fstهای همبستگی بین ارزش -2شکل 
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 های مورد مطالعهتتا در سطح ژنوم جمعیت Win5های توزیع ارزش -3شکل 

 

 

 

 

 طالعههای مورد مهای گزارش شده در مناطق ژنومی نشان دهنده تفرق بین جمعیتQTLو  ژنهای گوسفند -1جدول 

موقعیت روی ژنوم گوسفند 

 (کروموزوم)
  QTL منبع در گوسفند QTL ژن (کروموزوم)موقعیت روی ژنوم گاو 

91926942-9045542 (6) 99222590-90042391 (6)  -

 وزن لاشه گرم

 93تولد تا )افزایش وزن روزانه 

 (هفتگی

 (کشتار)وزن بدن 

Cavanagh et al. 2010 
 

Cavanagh et al. 2010 
 

Al-Mamun et al. 2015 

65211321-69225141 (2) 21050225-62206526 (10) KTN1 
 

 طول استافل

 ضریب واریانس قطر فیبر
Ponz et al. 2001 
Ponz et al. 2001 

12201922-12539554 (11) 12221655-12225911 (14) 
OR4D1 
MKS1 

U6atac 

 (کشتار)وزن بدن 

 مقدار اسید چرب اشباع

 رمقدار پروتئین شی

Al-Mamun et al. 2015 
 

Karamichou et al. 2006 
 

Ian and Ian 2005 

52906534-52263592 (11) 59952099-59912932 (14) 

RBFOX3 

ENGASE 
C1QTNF1 

CANT1 

 (کشتار)وزن بدن 

 (مادری)وزن بدن 

Al-Mamun et al. 2015 

 

Al-Mamun et al. 2015 

21922204-21025112 (26) 39339226-39332004 (2) 5S_rRNA 

 افزایش وزن روزانه

 تغییرات هماتوکریت

 مقدار انگل

Cavanagh et al. 2010 

 
Marshall et al. 2013 

 

Marshall et al. 2013 
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( جایگاه 4125)ها درصد جایگاه 20حدود در مطالعه حاضر، 

های حاصل ارزش .ندصفر یا زیر صفر بود برابر باارزش تتا دارای 

ها یا جمعیت فاوت ژنتیکی بین زیرجمعیتبدون ت) 0بین   Fstاز 

ها از یکدیگر یا از کل تفاوت کامل زیرجمعیت) 1تا ( اجدادی

و با توجه به اینکه ( Andres et al. 2014)باشد متغیر می( جمعیت

یک روش برآوردگر نااریب است،  ویر و کوکهام، Fstارزش 

 Akey et) ود داردهای منفی نیز وجاحتمال بدست آوردن ارزش

al. 2009). 

در مجموع پنج ناحیه ژنومی روی چهار کروموزوم متفاوت به 

طور که در همان .ندشدعنوان نواحی تحت انتخاب شناسایی 

ایی شده روی سشود، به جز موقعیت شنامشاهده می 1جدول 

، بقیه نواحی حداقل با یک ژن مهم همپوشانی 6کروموزوم 

که در ساخت تاژک تاثیر دارد  MKS1ژن  عنوان مثالبه. داشتند

(Kyttala et al. 2006)،  روی  12539554-12201922با موقعیت

عدم بیان این ژن منجر به بی تحرکی . ارتباط دارد 11کروموزم 

چنین در مجاری و هم شودفرد می ناسپرم و در نتیجه عقیم شد

تنفسی مژک و تاژک برای جلوگیری از ورود گرد و غبار و 

 KTN1از طرفی ژن . های تنفسی دام نقش بسزایی دارداهنجارین
-پوشانی دارد، در اتصالات سلولی و اندامکهم 2موزوم وکه با کر

ها های انتقال دهنده انرژی مانند دستگاه گلژی و میکروتوبول

توان گفت این ژن نقش پس می(. Rao et al. 1998)نقش دارد 

گوشت قبیل تحرک، رشد، تولید های بدن از مهمی در اکثر فعالیت

های دیگری در مجاورت مناطق که ژنبا وجود این. داردو پشم 

سری از این تحت انتخاب شناخته شدند اما نقش بیولوژیکی یک

به هر حال . طور کامل شناخته شده نیستهها در گوسفند بژن

ها بایستی مطالعات پیوستگی و جهت شناسایی نقش دقیق این ژن

 .بیشتری انجام گیرد عملکردی

های احتمالی شناسایی شده در مناطق ژنومی مورد QTLبررسی 

های مدنظر با نظر در گوسفند نشان داد که تقریبا تمامی جایگاه

QTL های گزارش شده برای صفات مهم اقتصادی از جمله

وزن بدن )، رشد (مقدار پروتئین شیر) صفات مرتبط با تولید شیر

( وزن کشتار، وزن لاشه گرم)و لاشه ( و افزایش وزن روزانه

با توجه به مطالعات قبلی، تنها دو (. 1جدول ) همپوشانی دارند

QTL  م که با نواحی ژنومی مدنظر همپوشانی پشتولید مرتبط با

  Mbدر موقعیت 2کروموزوم )است شدهداشته باشد، گزارش 

در نژاد رفت با توجه به اهمیت این صفت انتظار می .(06/65

هایی از انتخاب که مرتبط با صفت تولید پشم رینوس، نشانهم

 لازم به ذکر است که. ها مشاهده شودباشند در این جمعیت

، (1شکل ) باشدمیدر موقعیت مذکور بالاترین سیگنال انتخاب 

طبیعی یا مصنوعی قرار انتخاب که خود نشانی از تحت تاثیر 

م از جمله ضریب گرفتن نواحی ژنومی مرتبط با صفت تولید پش

همبستگی ژنتیکی . در این نژاد است( CVFD)واریانس قطر فیبر 

در ( -22/0 ± 09/0)و وزن یک سالگی  CVFDمنفی بین 

 .Asadi Fozi et al)است شدهگوسفندان مرینوس استرالیا گزارش 

2005 .) 

است  FecBهای مهم مرتبط با باروری در گوسفند، ژن از ژن ییک

 1طور که در جدول اما همان ،باشدمی 6 که روی کروموزوم

ایی شده روی سشود، در مطالعه حاضر موقعیت شنامشاهده می

ترین یکی از مهم. این کروموزوم، با هیچ ژنی همپوشانی نداشت

ها عمدتا دلایل این است که در کشور استرالیا روی این جمعیت

اما . گیردبرای صفاتی از قبیل پشم و گوشت انتخاب صورت می

مناطق حاکی از آن است که در این جایگاه در  QTLنتایج بررسی 

و  داریطول بار)مرتبط با باروری  QTLگاو دو اورتولوگوس 

مهم مرتبط با رشد و   QTLن و در گوسفند چندی( عرض کفل

 .Boichard et al. 2003; Maltecca et al)است شدهلاشه گزارش 

دلیل مرگ و میر کمتر، تک اگر چه برخی دامداران نیز ب(. 2008

زایی و افزایش وزن از چندقلودهند اما قلوزایی را ترجیح می

باشند که تحت تاثیر گوسفند می جمله صفات مهم اقتصادی در

ها با سوددهی اقتصادی همراه محیط و ژنتیک بوده و افزایش آن

ریزی منجر به افزایش عنوان مثال افزایش نرخ تخمکبه. است

آوری و در نهایت باعث افزایش سود شودلوزایی میدرصد دو ق

. (Guan et al. 2007) خواهد شدهای پرورش گوسفند در سامانه

در گذشته باور عمومی بر این بود که تولید مثل از جمله صفات 

های باشد، یعنی فعالیتژنیک میکمی است که از نظر توارث، پلی

اما در . تولید مثلی در گوسفند تحت تاثیر تعداد زیاد ژن قرار دارند

به خوبی مشخص های اخیر در کشورهای استرالیا و نیوزلند سال

واسطه تفرق تواند بهقلوزایی میپدیده چندتنوع در است که شده

 Hechert) باشدریزی های کاندیدا مرتبط با تولید مثل و تخمکژن
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et al. 1992; Davis 2004; Davis 2005 .)گویای هااین گزارش ،

این مطلب است که انتخاب شدید طبیعی و مصنوعی برای صفات 

تولید پشم، گوشت و صفات تولید مثلی که از دیرباز برای 

. ، صورت گرفته است پرورش دهندگان این نژادها اهمیت داشته

هائی از انتخاب را ناشی از هر دو  انهتوان وجود چنین نش لذا می

 . انتخاب مصنوعی و طبیعی دانست

 نتیجه گیری نهایی

های انتخاب از آماره تتا در این مطالعه جهت شناسایی نشانه

های موجود در نواحی تحت QTLبررسی ژنها و . استفاده شد

انتخاب نشان داد که این ژنها با صفات تولید مثل، رشد، لاشه و 

های پیوستگی و عملکردی باشند اما بررسیارتباط می پشم در

-های مرتبط نیاز میQTLبیشتری جهت شناسایی عملکرد ژنها و 

تواند منابع اطلاعاتی با می تحقیقنتایج این  ،در مجموع. باشد

شناسایی نواحی های متمایز کننده و نشناسایی ژارزشی در جهت 

م اقتصادی موجود در ژنومی کاندید برای بسیاری از صفات مه

چنین از اطلاعات این تحقیق هم .های مورد مطالعه فراهم آوردگله

-توان در تحقیقات مرتبط با انتخاب ژنومیک، طراحی سیستممی

 . های آمیزشی و مطالعات تکاملی استفاده نمود

 

 تشکر و قدردانی

نویسندگان مقاله از همکاری صمیمانه پروفسور جولیوس ون در 

کتر محمد حسین فردوسی به دلیل در اختیار گذاشتن ورف و د
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eciphering the genetic basis of phenotypic diversity is one of the main aims of biological research. 

Domestic animals are useful tool for making substantial progress towards this goal. Selection 

signatures are the regions of the genome that are functionally important and therefore have been 

under either natural or artificial selection. In this paper, a whole genome scan was performed using 3000 

individuals, ~50000 SNP markers from nine populations of Australian Merino sheep, with the aim of 

identifying divergently selected regions of the genome. Five genomic regions on 4 chromosomes were 

identified as putatively harboring selective sweeps. These regions were located on chromosomes 6, 7, 11 

(two areas) and 26. These  selected  genomic  regions  were  surveyed  to  find  encoding  putative  

candidate  genes  and  9  genes were  extracted  from  areas  Ovine Genome v3.1 Assembly.Study of the 

reported QTL in these regions of the sheep genome showed that they overlapped with QTL of 

economically important traits such as carcass yield, growth and wool traits. Further investigation of these 

regions in validation studies will help to identify the candidate genes for economically important traits in 

sheep breeds. 
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