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 ( ۱404/ 06/ ۲9 پذیرش: تاریخ -  ۱403/ 05/ 06)تاریخ دریافت:  

اهميت زيادی دارد و   يطبا مح  يوان ح  یارتباط   زاری مهمان به جهت اب نگساس   یبرا  يی عملکرد شنوا

از   ناشنوايی  اختلال  و  شنوايی  صفت  ژنوميکس  زمينه افقشناسايی  اين  در  مهم  تحقيقاتی  های 

انگي  باشد.می اين  تحقيقاتی،  با  ا،  حاضر  پژوهش  هدفزه  تحت  نواحی  به  شناسايی  مربوط  نتخاب 

در موجود  ناشنوايی  سگ  ومژن  اطلاعات  نژاد  ستر )  سه  انگليش  و  دالماتين  داگ،  کتل    ( استرالين 

داده   ،منظوربدين  باشد.می ژنوتيپیاز  تراشه   های  از  تک    220های  حاصل  نشانگرهای  هزارتايی 

به نوکلئوتيدی   و    503  عمجمو  مربوط  تجريه  جهت  شد.  استفاده  نژاد  سه  اين  از  تحليل  سگ 

بيوانفورماتيکی،  داده  کيفيتهای  پردازش  کنترل  پيش  خامهاداده   و  نرم  ی   plinkافزار  توسط 

فيلتر برای  شد.  ژنومیداده   ينگانجام  معيار  های  نموناز  فراوانی  شده،  ه های  ژنوتيپ  تعيين  های 

نشانگر ژنوتيپ  تعيين  در  نرخ  هها  تعادل  نمونه،  نادر-اردیهر  آلل  فراوانی  و    (MAF)  واينبرگ 

  به   ،بعد از انجام مراحل مختلف کنترل کيفيت  مانده ی باقینشانگرها  تعداد  و در نهايت  ،د ش استفاده  

همچ  ۶202۶مجموع   رسيد.  نشانه جهت  نين،  نشانگر  اشناسايی  روش  نتخابهای  بر  از  مبتنی  های 

های  ژنيت،  در نها  استفاده شد.   (ROH)  پيوسته  هموزيگوسيتی  واحینو    (tsF)  فراوانی آللی  تمايز

از وب ساواقع در   استفاده  با  انتخاب  بيوانفورماتيکیيتنواحی تحت  طور  ه ب   .شناسايی شدند   های 

 ، SOX10 ،KIT ،  PAX3 ،  MITF   ،CDH23  از جمله های مختلفی  ژننتايج نشان داد که    خلاصه 

CD164 ،MYO15A   ناشنوايی اين سه نژاد سگ    بروز اختلال  ی مختلفی درهاواقع بر کروموزوم

تواند منبع اطلاعات  می  ناشنوايی  با  مرتبط  انتخاب  هاینشانه   زمينه   در  مطالعه   اين  نتايج.  نقش دارند 

 سه نژاد فراهم کند. های مرتبط با  ناشنوايی در اين ارزشمندی در راستای شناسايی ژن
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  نخستین  (Canis familiaris) سگاز لحاظ وقایع شناسی تاریخی، 

ترین  ها از گوناگونسگ  دست انسان اهلی شد.است که به  حیوانی

مداخل سال  هزار  چند  میراث  هستندکه  زمین    انسان   یهجانوران 

می  این  پرورش   وگری  تلاقی   درروند محسوب  . شوندگونه 

دارای جد مشترک با گرگ  اند که سگ  ان دادهمطالعات ژنتیکی نش

( ها سگ.  (Vila et al. 1997)  است(Canis lupusخاکستری 

 هاانساناند و  های گوناگونی در جوامع انسانی بر عهده گرفتهنقش 

حمل بار مخصوصا در مناطق قطبی  داری،  گله،  شکار  ها برایاز آن

نیروهای مسلح، همراهی و   و پلیس ، محافظت، کمک بهو سردسیر

ناتوانی  مصاحبت  دچار  اشخاص  به  کمک  استفاده    جسمی  و 

 سگ ازنژادهای هرکدام ،کلیطور  هب  .(Vila et al. 1997)  دانکرده

نژاد  سگ  باشند، داشته خود صاحبان  برای فوایدی  توانندمی های 

شدند.  می استفاده دامداران بهنقش کمکی    در۱استرالین کتل داگ  

 Ruvinsky et)  مقاوم هستند سخت  وهوایی  آب ها در شرایطآن 

al. 2001). که طوری هبهستند  خوبی شکارچی۲دالماتین های سگ ،  

 .Holliday et al) کرد  تربیت نگهبان سگ نعنوابه را هاآن توانمی

نژادانگلیش ستر(1997 که    مهربان، سگی3.  خونگرم ونجیب است 

شناخته می هایسگ عنوانهب  .Bamberger et al)   شوندورزشی 

1991).   

ا  حیوانات برای شنوایی  عملکرد مهم  سگ  خصوص  به  ست، و 

  ارتباطی حیوان با محیط است. کاهش قابلیت  ی هایکی از راه،  زیرا

شدیدی روی    یا خفیفتأثیر    اندو تمی  عملکرد این دادن دست   از  یا

 بمانند، زنده  توانندمی  ناشنوا  حیوانات.  باشد سلامت حیوان داشته

کارگر   هایشنوایی باعث کاهش عملکرد سگ  کمیا   ناشنوایی  ،اما

با  شودمی ارتباط حیوان  برقراری  مانع  وافراد می،    ، چنینهم  شود 

وحمی نقلیه  وسایل  برابر  در  را  حیوان  سلامت  یوانات  تواند 

 ارثی  تواندمی ناشنوایی،  .(Strain 2011)  خطر بیندازدشکارچی به

  ی ارث  ییناشنوا.  شود  ایجاد مختلف دلایل به زندگی درطول  یا  باشد

سگ بهدر  معمولاً  مادرزادها  رنگدانه  یصورت  با  همراه   یهاو 

م  دیسف ادهدیرخ  ناشنوا  نی.  ناشنواهب  یینوع  با    یی عنوان  مرتبط 

 
1 Australian Cattle Dog 
2 Dalmatian   
3 English Setter   

سف شناخته  deafness associated with white coat)  دیرنگ   )

سگشودیم دارا  یی ها.  و    دیسف  یهارنگدانه   ی که  پوست  در 

 یهاستمیدر س  یکیژنت  راتییوجود تغ  لیدلخود هستند، به  یموها

ناشنوا   یی شنوا به  است  ممکن  ا  ییخود  شوند.  نوع    نیمبتلا 

ها ظاهر شود، از جمله  در سگ  یطور متفاوتبه  تواندیم،  ییناشنوا

ی  اندام  دو)هرکامل    ییناشنوا )  اگوش(  شنوایی  یک درگیری  کم 

مرتبط   یارث  ییناشنوا  .(Strain 2015; Strain 2012)  (گوشاندام  

  شتر یکه ب   شودیمشاهده م  گرید  ی هااز گونه  یاریبا رنگدانه در بس

گربه آب  دیسف  یهادر  م  صیتشخ  یچشم   Strain)  شودیداده 

2015; Strain 1997). 

تکامل،  و  ژنتیک  علم  لحاظ  مداوم    از  بصورب  انتخاب  وقتی 

نیروهای  ) فشار  مصنوعی  طبیعی تحت  یک   ه ب  ( یا  صفت    نفع 

صور  )های( جمعیت  در  پاس می  تخاص  در  چنین    ه ب  خگیرد، 

(  های)  تی در جایگاهیراتغی، ژنوم متحمل  فشارهای شدید انتخابی

شود و الگوهای خاصی شکل  می  (ها)کننده این صفت  ژنی کنترل  

ک می عنوان    هگیرد  انتخابه  نشان"تحت    شود می  هشناخت  "های 

(Qanbari et al. 2014).   پیشرفت دنبال  در  به  توجه  قابل  های 

ژنوم    هایفناوری آرایهاز  اسکن  بالا و   SNP هایمانند  با چگالی 

های متفاوت برای  آماری با توانایی  یهاروش  یابی کل ژنومتوالی

انتخاب توسعه یافاین  شناسایی    .Shendure et al)  دانتهردپاهای 

2008; Wong 2013).  این روش از  بررسی جزایر  یکی     ROHها 

که  است  شناسایی نواحی ژنومی  این    در کل ژنوم می باشد. هدف

عنوان مثال، تنوع  ه)ب  ن کل ژنوموع محلی نسبت به میانگی در آن تن

است  یافته  کاهش  هتروزیگوسیتی(  یا  در   .نوکلئوتیدی  ایده  این 

عنوان  آماره تحت  هموزیگوسیتیتوالی"ای  به   (4ROH)  "های 

است کار شده  نوکئوتیدییتوال  .گرفته  نواحی    هموزیگوس  های 

جایگاه همه  آن  در  که  هستند  ژنوم  از  صورت  بهها  متوالی 

که آید  هنگامی بوجود می  ROHیک ناحیه    باشند.میگوس  هموزی

یکسان   اجدادی  نظر  از  که  والدینی  از  هاپلوتیپ،  دو  آن  در 

فرد    هستنددر برسدیک  ارث  صورت  هب  ROHنواحی  .  به 

ها در  آن  ، (Stella et al. 2010)  شوندتوزیع نمی یکنواخت در ژنوم  

نقاط  یا  ROH جزایر  شوند کهبعضی از نواحی ژنوم بیشتر دیده می

 
4 Run of homozygosity 
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می  ROH ۱داغ جزایر  شوند.نامیده  نشانهمی  ، این  از  توانند  ای 

با   مرتبط  نظامند  الگوی  تحت  شدن  و های  نشانهکشیده  انتخابی 

، فراوانی و  زیعتو   اند.نواحی از ژنوم باشند که تحت انتخاب بوده

جمله  ،  معمولاً  ROHطول   از  مختلفی  عوامل   نژاد  اصلاح با 

انانتخا طبی،  مصنوعی  بیعیتخاب  تاریخچه یا  و  نوترکیبی  میزان   ،

است  مرتبط  که   .(Bosse et al. 2012)   جمعیتی  دیگری  آماره 

جمعیت نشانه بین  انتخاب  میهای  جستجو  را  شاخص    کندها 

به یا مصنوعی  طبیعی  اگر انتخاب    نام دارد.  stF  مرتبط با همخونی

در برخی  ایگاه خاص  ها در یک ج للآنفع یک آلل نسبت به سایر  

کند،جمعیت  عمل  از   stFشاخص    ها  بزرگتر  جایگاه  آن  در 

آن  جایگاه در  که  بود  خواهد  جمعیت   هایتفاوتهایی  ها  میان 

انتخاب واگرا    ،کههنگامیاست.  رانش ژنتیکی    نیروینتیجه    ،صرفاً

، شودعمل می  شودژنتیکی اعمال می  جایگاه  چند  بر روی یک یا

که  نشانگر ژنهایی  در  در  یا  دارند  نزدیکهای  موقعیت ها  ، قرار 

نشان می  stFمقادیر   را  این جایگاهبالایی  است    را  هادهند.  ممکن 

قرار   نواحیهای  نشانهعنوان  به انتخاب  تأثیر  تحت  که  ژنومی 

گرفت گرفته نظر  در  ن،  چنیهم  .(Gianola et al. 2010)  اند 

واریانس    stF  شاخص با  مستقیمی  آلارتباط  بین    لیفراوانی 

و  جمعیت  درون  ها  افراد  میان  شباهت  میزان  با  معکوس  رابطه 

اگرجمعیت  دارد.  معیار  ها  عددی  باشد،  stF  مقادیر  در   کوچک 

آللی  واقع،   فراوانی  که  است  معنی  مشابه  جمعیت   بینبدین  ها 

اگر ببزر  stF  مقادیر عددی  هستند و  که  گ  معنی است  بدین  اشد 

آللیفراوانی جمعیت   های  هستندها  بین   .Akey et al)  متفاوت 

2002) . 

مسئله،   بیان  و  تحقیقاتی  انگیزه  این  بمطابا  حاضر  منظور هلعه 

نشانه انتخاب  اهشناسایی  ناشنواییی  با  سگ    مرتبط  نژاد  سه  در 

ستر  اس انگلیش  و  دالماتین  داگ،  کتل  دادهترالین  ژنوتیپی از  های 

) توالی جمعیتی  درون  آماری  روش  دو  و  شده  و  ROHیابی   )

 .فاده شدتاس  ( stFبین جمعیتی) شاخص

 

 

 

 

 
1 Hotspots 

تحقیق سگ،  داده  ،حاضر  در  نژاد  سه  به  مرتبط  ژنوتیپی  های 

از   (304)دالماتین    (،79)ستر  للیش  ، انگ(۱۲0)استرالین کتل داگ  

اینترنتی شدند    پایگاه  دانلود  بیوانفورماتیکی  سایت 

(
https://datadryad.org/stash/dataset/doi:10.5061/dryad.sf7m

0cg2n  .)های  نمونهDNA   از استفاده   semi-custom 220kبا 

CanineHD array   )همچنین،    د.یپ شده بودنتعیین ژنوت  )ایلومینا

اولیه    یت کیف  کنترل پردازش  پیش  خام  هادادهو  از  ی  استفاده  با 

شد  Plinkافزار  نرم  فیلتر    .(Purcell 2007)  انجام  های  دادهبرای 

معیارهایژنومی   به  ژنوتیپ   میزان)  mind  0/ 05  از  گمشده  های 

هرفرد هر    میزان )  geno  0/ 05  ،(ازای  در  ژنوتیپ  (،  جایگاهتعیین 

0۱ /0  MAF  (فراوانی آلل نادر)  0/ 00۱و  HWE    انحراف از تعادل(

وینبرگ( شد  هاردی  ایناستفاده  بر  علاوه   .  SNPبر    های واقع 

جنسی  مکروموزو با  جایگاه  وهای  کروموزومی    موقعیت های 

داده مجموعه  از  شدند.نامشخص  گذاشته  کنار  اعمال    ها  از  بعد 

ژنوتیپ گمشده بالاتر   نرخدلیل  به  فرد  ۸معیارهای کنترل کیفیت،  

 . صد حذف شدنددر 5از 

انتخاب  های مورد استفاده برای شناسایی نشانهیکی از روش های 

روش   جمعیتی  نوکلئوتیدیتوالی)  ROHدرون  متوالی    های 

-homozygو پارامتر  PLINKافزار  از نرم.  باشدمیهموزیگوسیتی(  

group     نواحی به  دستیابی  )مخازن   ROHبرای   رد  (۲همپوشان 

درصد    40ه حداقل در  ک   3اجماع   HROژنوم استفاده شد. نواحی  

یه یکسانی از ژنوم ظاهر  و در ناح   افراد هر نژاد همپوشانی داشتند

 عنوان نواحی کاندید انتخاب در نظر گرفته شدند. ه شدند، ب

انتخابنشانه  بررسی برای   ناشنوا و    بای شنوا  هابین جمعیت   های 

که مبتنی   داستفاده ش tsF خونیپدیده هم مرتبط با از آماره  کم شنوا

  stF  مقادیر عددی  .(Barreiro et al. 2008)   است  بر تمایز ژنومی 

ی  در محدودهها را در هر جایگاه خاص  ن تمایز بین جمعیت میزا

ها(  بین صفر)بدون تمایز( تا یک )تفاوت تثبیت شده بین جمعیت 

می نشان  ،هک   طوریه ب.  دهدنشان  صفر  به  نزدیک  دهنده مقادیر 

پاتمایز   ژنتیکی   stF مقادیردر  و    یینژنتیکی  تمایز  صفر،  با  برابر 

طور مشترک در دو جمعیت  ها بهوجود ندارد و بسیاری از جایگاه

 
1 POOL 

2 Consensus  

  هاواد و روشم 
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شده دیگر  .اندتثبیت  طرف  نشان،  از  یک  به  نزدیک  دهنده  مقادیر 

انتخاب منفی و متعادل   باشد.میها  شده بین جمعیت تفاوت تثبیت 

 دارد  stF  تمایل به افزایش  خاب مثبت رد و انتاد  stF تمایل به کاهش 

(1951 Wright)مقادیر  . در مطالعه حاضر  stF  افزاراستفاده از نرم   با 

vcftools  .شد مقادیر    با  ،سپس  محاسبه  زیر  فرمول  از  استفاده 

   .استاندارد شده تبدیل شدند  stFیا  stZF به stFمیانگین 

stF σ )/stF μ – st= (F stZF 

 

نواحی  عنوان  به  ، st ZF  یانگین مقادیریع تجربی مبالایی توز  %۱تنها  

جهت نمایش گرافیکی نتایج    .تعریف شدندانتخاب    کاندید تحت 

آزمون   از  در    stFحاصل  انجام شده  مقایسات  برای  منهتن  نمودار 

سگ   جمعیت  نرمسه   شد.  R4.0.4فزار  اتوسط  نهایت    رسم  در 

  پایگاه   ز ا  استفاده  با  انتخاب  تحت   فرضی  درنواحی  موجود  هایژن

 Ensemble  داده

(http://www.ensembl.org/info/docs/tools/vep/index.html) 

  شناسایی شدند.
 

ژنومنشانگر    ۲0۱0۲0تعداد    ،پژوهشاین  در   از    503  از  سگ 

بررسی  مورد    رالین کتل داگ و انگلیش سترستنژادهای دالماتین، ا

ها، مراحل کنترل کیفیت داده  انجامپس از    . (۱)شکل    قرار گرفت

نهایت   و    6۲0۲6در  تجزیهب  فرد  495نشانگر  های  وتحلیل  رای 

 .گرفتند  قرار استفاده موردبعدی 

داگ،  های  مشخصات سگ کتل  استرالین  انگلیش نژاد  و  دالماتین 

م انجام  از  بعد  کیفیستر  کنترل  جدول  رحله  در  آورده   ۱ت 

 است. شده

 ROH های انتخاب بااستفاده از آزمونشناسایی نشانه

کتل  استرالی  های نژاد  ناشنوا  هایابتدا سگ،  ROH  محاسبهبرای   ن 

انگلیش ستر دالماتین،  آنالیز    PLINKافزار  نرم   وسیلهب  داگ،  مورد 

نواحی   ژنومی  مختصات  در    ROHقرارگرفتند.  حداقل    40که 

  VEPنوان ورودی سایت عه ببودند    همپوشانر نژاد  رصد افراد هد

Ensemble  شد ژن  تعدادی.  نداستفاده  در هاز  انتخاب  کاندید  ای 

 دست آمد. ههر آنالیز ب

در مجموع   کتل داگ  استرالین  نژاد  ناشنوایی   ۱0در  با  مرتبط  ژن 

، ۱3،  30،  35،  34  شماره  هایشناسایی شد که بر روی کروموزوم

 MYH9  ،GRHL2  ،DMLX2)  بودندته  قرارگرف  ۲0و  ۱0،۱5

 ،DCDC2 ، CCDC50  ،FAM65B  ،PTPRQ  ،SLC17A8  ،TMIE 

TRIOBP) . 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
 ستر  شیانگل  و داگ کتل نیاسترال  ن،یدالمات  یهاسگ  از  یریتصاو -۱ شکل

 

  نتایج 
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 یت کیف کنترل از بعد  ستر انگلیش و دالماتین ،استرالین نژاد هایسگ  مشخصات -۱ جدول
 های باقی مانده SNP ه حذف شد یهاSNP تعداد  نژاد

 geno --maf --hwe--    یک طرفه شنوا     شنوا        ناشنوا  کل

Australian cattle dog ۱۱7 5۸ ۱7 4۲ ۱49 63۸3 ۲۱5 55۲79 

Dalmatian ۲99 ۱33 90 76 66 6055 7۱0 55۱95 

English setter 79 39 ۱۱ ۲9 ۱9۲ ۱6۸55 ۱335 43644 

 

د نژاد  ددر  مجموع  الماتین  شناسایی    ۲5ر  ناشنوایی  با  مرتبط  ژن 

،  ۲0،  ۱0،  ۲،  ۲۱،  ۱۸،۱3،  ۱7  شماره  هایشد که بر روی کروموزوم

 ELMOD3  ،EPS8L2)  بودند  واقع۲4و    3۱،  9،  4،  ۱5،  ۱4

 ،GRXCR1  ،LRTOMT  ،MAR  ،VELD2  ،MYH9  ،MYO7A 

 ،OTOG ،PDE1C  ،PTPRQ  ،DFNA5  ،BDP1  ،KIT  ،EDN3 

 ،SOX10 ،WFS1  ،PAX3  ،WBP2  ،TRIOBP ،SLC26A5 ، 

SLC26A4  ،SLC17A8  ،CDH23  ،CABP2) . 

ستر   انگلیش  نژاد  که    ۱0در  شد  شناسایی  ناشنوایی  با  مرتبط  ژن 

یابی  مکان  ۲0و    3۱،  ۱3،  3۸،  6،  ۱۸،  ۱۲،  ۲های  روی کروموزوم

 ، BDP1 ، CD164 ، EPSBL2 ، GPSM2 ،LMX1A )  شدند

MARVELD2 ، POU4F3 ، KIT، PAX3 ، SOX10) . 

،  MYH9هایژن  ،سراسر ژنوم سگROH رسی توزیع جزایر  ربدر  

PTPRQ ،  SLC17A8   ،TRIOBP  به روی  که  ترتیب 

گرفته  ۱0،۱5،۱5،۱0هایکروموزوم و    اندقرار  دالماتین  نژاد  در 

 .شناسایی شدند  مشترک طور هب استرالین کتل داگ

نژاد    MARVELD2و    BDP1هایژنانگلیش ستر    دالماتین ودر 

کروموزوم روی  گرفته  ۲  یشماره  که  مشترک  طور  هباند  قرار 

استرالین کتل داگ بین نژاد  لازم به ذکر است که    .شناسایی شدند

 .شناسایی نشد  یمشترک  ژن هیچانگلیش ستر و 

 
 و cattle dog  ustralianA،English settersنژاد سگ سه  هایو کم شنوا شنوا با ناشنواهای سراسر ژنوم گروه stZF توزیع مقادیر منهتن نمودار -۲ شکل

Dalmatian 
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 های شنوا با کم شنوا و ناشنوا سه نژاد مختلف بین سگ  stF های شناسایی شده در آنالیزژن -۲جدول 
 تحت انتخاب   کاندید کروموزوم های تحت انتخاب  کاندید  ژن های  مقایسه شنوا با  نژاد

 

 

 

 

Australian cattle dog 
 

 

 

 کم شنوا 

EYA4، ILDR1، TCF21، DFNB59 TRRAP، 

CCDC50، CRYM ELMOD3، LRTOMT، MPZL2 
MYO7A، MITF، PAX3، KIT EDNRB 

  

۱ ،5 ،6 ،۱3  ،۱7 ،۲۱ ،۲۲ ،3۱،33 ،34  ،36 

 

 نا شنوا 

TRRAP،  RDX   ، CCDC50، TCF21،CRYM ،TECTA 

،ELMOD3 TMPRSS3، EYA4، USH1C، ILDR1 ، 
DFNB59 ، LRTOMT، MITF، MPZL2 ، PAX3، 

MYO7A، KIT، OTOA، EDNRB ،OTOF، EDN3 

،OTOG  

 

و    ۱3،  3۱،  ۲0،  5،  ۱7،۲۱،  34،  6،  36،  33،  ۱

۲۲ 

 

 

 

 

 
English setters 

 

 

 

 کم شنوا 

DFNB59  ،CLDN9 ،SLC17A8 CD164 ، DFNA5، 

MARVELD2 CDC14A، BDP1، TCF21، BSND 
ESRP1، MYO1C، COL11A1 GATA3،STRC،   

DCDC2 ، EYA4، USH1C، DMXL2، MYO15A 

MYO6، DIAPH1 ،GPSM2، OTOF ELMOD3، 
GRXCR1، WFS1 CCDC50، OTOA، PAX3، 

POU4F3 OTOG، FAM65B، CRYM، TMIE 

TBC1D24، EDN3، TRIOBP، KIT MITF 
 

36  ،۱۲    ،6  ،5  ،35  ،30  ،۲  ،۱7  ،34  ،۲4  ،۲0  ،

 3۱و  ۱3،  9، ۱5، ۱0،  ۲۱، ۱3، ۱، ۲9،  ۱4

 

 نا شنوا 

CLDN9 ، KARS، TRRAP LMX1A، DFNA5، 

TECTA، BDP1 MARVELD2، BSND، MYO15A 

CD164 ، MYO1C ، CDH23 ، MYO1F، MPZL2، 
MYO6 ، EPS8 ROR1، EPSN، TCF21 ، ESRP1 

SOX10، EYA4، PAX3، IFNLR1 EDN3  
 

۲  ،4  ،6  ،۱4  ،5  ،۱۲  ،۲7  ،۲9  ،۱  ،3۸  ،9  ،۲0  ،

    ۲4و   3۱

 

 

 
 

 

 
 

 

 
 

 

 
Dalmatian 

 

 

 

 

 کم شنوا 

DFNA5   ، KARS     ، MYO15A DFNB59   ، IFNLR12     ،

MYO7A BSND  ، ILDR1  ، OTOG    ، CABP2 GJB2  ، 

MYO1C   ، CD164  ، GJB6 MYO1F   ، CEACAM   ،     
LMX1A PPIP5K2   ، DMXL2   ، LRTOMT MYO6   

،DIAPH1     ،  MET  ، OTOF ELMOD3    ،  MPZL2  ، 

PDE1C EPS8L2   ، MSRB3  ، PNPT1، POU4F3   
،MYH14     ، FAM65B SLC26A5  ، MYH9  ، ROR1 

TMEM132E     ،  TMIE   ، SLC17A8 DCDC2  ، 

TRIOBP  ، USH2A  ، EYA4 MITF   ،SOX10  ، EDN3  ، 
SLC26A4 STRC  ، TCF21  ، TECTA  ،TJP2 TMC1   

،TMPRSS3     ، USH1C   WHRN  ، PAX3  ، EDNRB   

،CDH23  

۱4  ،36  ،5  ،۱۸  ،۱۲  ،۱6  ،30  ،۲  ،۱7  ،6  ،35  ،

۱ ،۲4  ،۱۱  ،4 ،3۱  ،۲0  ،۱0  ،۲۱ ،3۸  ،۲5  ،33  ،

 ۲۲و  ۱5، 3، 9

 

 

 

 نا شنوا 

CABP2  ، CLDN9  ، LMX1A CD164  ، DFNA5  ، 

MARVELD2 CDC14A، BDP1  ، MYH9  ، CDH23 

ESRP1  ، MYO1C  ، COL11A1 GATA3  ، MYO1F  ، 
DCDC2  ، GJB2 MYO3A  ، DMXL2 ، GJB6  ، MYO6 

DIAPH1،  GPSM2  ،OTOF ELMOD3  ، GRXCR1، 

PDE1C EPS8L2  ، ILDR1  ، PNPT1  ، POU4F3 
PTPRQ  ، FAM65B SLC26A5  ، DIABLO  ، 

TBC1D24 TMEM132E  ،TMIE ، TMPRSS3 TPRN ، 

TRIOBP  ،USH2A  ، WFS1 MITF، SOX10، 

EDN3،PAX3، KIT EDNRB  

۱۸  ،۱۲  ،6  ،4  ،35  ،30  ،۲،۱7  ،37  ،۱3  ،۲4  ،

۱4  ،۲9  ،۲5  ،33  ،۱5  ،۲6  ،۲0  ،۱0  ،3۱  ،۲۲  ،

 9و  ۱۲،  3۸

 

 

 

 FST ز آزمونهای انتخاب بااستفاده اشناسایی نشانه

هرسگ  stF  محاسبه  جهت  شنوای  کم    های  و  ناشنواها  با  نژاد 

نرماد  نژ  همانشنواهای   قرار   VCFtoolsافزارتوسط  آنالیز  مورد 

داده مقادیر  گرفتند.  که  بالای   %۱از  بالاتر  ها  آن stZFهایی  حد 

تجربی آن  توزیع  ژنومی  مختصات  شده  بودند  جدا  بها   عنوانهو 

 .استفاده شدVEP Ensemble ورودی سایت 

ب نتایج  شنواها  هاز  بین  مقایسه  در  آمده  و  دست  شنوا  کم  با 

ژن مربوط به    ۲3و    ۱5ترتیب  داگ به  کتلناشنواهای نژاد استرالین

آنالیز تمایز ژنتیکی بین شنواها با کم شنوا و  .ناشنوایی شناسایی شد

به دالماتین منجر به شناسایی  نژاد  ژن    49و    5۸ترتیب  ناشنواهای 

نا با  شنواهاشمرتبط  بین  مقایسات  و  شد  و    نوایی  شنوا  کم  با 

به ستر  انگلیش  نژاد  مربوط  ۲6و    40ترتیب  ناشنواهای  به    ژن 

 (.۲ناشنوایی شناسایی شد )جدول 

ناشنوای  ژن  و های  شنوا  بین  مشترک  انتخاب  تحت    کاندید 

 ناشنواهای سه نژاد 

و  بین  مقایسهدر از  اهای  ناشنو   شنواها  یک    های دنژاهر 

دالماتین  داگ  لت ک استرالین ، TRRAP  ،ELMOD3  هایژنو 

ILDR1  ،OTOF    وTMPRSS3  های ترتیب روی کروموزومکه به  
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بودند    ۱7و  33،۱7،3۱،6های  شماره مشترک  صورت  بهقرارگرفته 

شدند شنوا  شناسایی  بین  مقایسه  یک  ناشنواهای    و  ودر  هر 

ستر   وداگ  کتل  استرالین  هاینژاد ،  TECTAی  هاژن  انگلیش 

TCF21،  MPZL2    وEYA4  به کروموزومکه  روی    های ترتیب 

بودند  5و  ۱،  5،  ۱  های شماره شنسایی  مشترک    طوربه  قرارگرفته 

و انگلیش  شنواها وناشنواهای نژاد دالماتین  . در مقایسه بین  شدند

، CD164  ،BDP1  ،DFNA5  ،CLDN9  ،CDH23  هایژن  ستر

ESPR1 ،LMX1 ،MRVELD2  ،MYO1C  ،MYO1F   

MYO6  کروموزومتیتربه  که روی  ،  ۲،  9،  ۲0  هایشماره  هایب 

بودند    ۱۲و  ۱۲،  ۲،  ۱4،  6،  4،  ۲9،  3۸ مشترک  بهقرارگرفته  طور 

 .شناسایی شدند

مشترک داگ و انگلیش ستر کتلاسترالینها بین نژاد کدام از ژنهیچ

 نبودند.

بین  ژن  انتخاب مشترک  ناشنوایی کاندید تحت  شنوا وکم  های 

 ای سه نژاد شنواه

م نژاد  قایسدر  شنواهای  وکم  شنوا  بین  و  داگ  کتلاسترالینه 

ژن به  MPZL2و    LRTOMTهایدالماتین  روی که  ترتیب 

های  هایکروموزوم شناسایی  مشترک  داشتند  قرار  ۲۱و   5  شماره 

 . شدند

انگلیش و  داگ  کتلاسترالیندر مقایسه بین شنوا وکم شنواهای نژاد  

به  CRYMو   CDC50های ژنستر   رویکه   هایکروموزوم  ترتیب 

های شدندداشتند    قرار   6  و   34  شماره  شناسایی  در   .مشترک 

و   دالماتین  نژاد  شنواهای  وکم  شنوا  بین  ستر  مقایسه  انگلیش 

،  DFNA5  ،BSND  ،CD164  ،CDC2  ،DIAPH1  هایژن

DMXL2  ،MYO15A  ،MYO1C  ،MYO6،OTOF ،  

OTOG،PDE1C  ،POU4F3  ،FAM65B  ،SLC17A8  ،STRC  ،

TMIE 5، 9، ۱۲، ۱7 هایشماره هایوزوموی کرومترتیب رکه به  ،

 داشتندقرار  ۲۱و  ۱4،  ۲،  35،  ۱5،  30،  ۲0،  ۱4،   5،۱۲،  35،  ۲،  30

شدندمشترک   و   EYA4  ،TCF21  ،DFNB59  هایژن  .شناسایی 

ELMOD3  به کروموزومکه  روی    ۱،۱،36،۱7های  ترتیب 

 . در هر سه نژاد مشترک بودند اندتهقرارگرف 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

می نشانهمجموعهند  تواانتخاب  از  جمله هاای  تنوع    از  کاهش 

فراوانی طیف  عدم موضعی،  از  خاصی  الگوی  یک  و  آللی  های 

تحت تأثیر آن باقی گذارد. این   در نواحی ژنومی  ،تعادل پیوستگی

بهنشانه مها  میؤطور  شناسایی  ثر  برای  ژنوم  اسکن  در  توانند 

انتخابژن تحت  شوند  های  ا،  استفاده  ابر  آمار ین  های  هساس، 

شناسایی   برای  شدهانتخاب  های  نشانهمتعددی  اند. معرفی 

روشبه این  انتخاب،  هاطورکلی  داخل    ردپای  در  ن بیو  را 

 . (Qanbari et al. 2014) کنندمی جستجو  هاجمعیت 

)بین    Fst  و)درون جمعیتی(    ROH  از دو آزمون،  درمطالعه حاضر

نشانه  معیتی(ج شناسایی  انتخاب  برای   آنالیز  .شداده  استفهای 

ROH   دیپلویید  قسمت حالت  در  که  را  ژنوم  از  متوالی  های 

هستند موجود  هموزیگوت  جمعیت  از  بالایی  درصد  درمیان  و 

تواند  یژنوم م  در  ROH  یطول و فراوان  .کندمیرا بررسی    هستند

ارزشمند رااطلاعات  تار  ی  مورد    همخونی ،  ت یمعج  خچهیدر 

 ;Ceballos et al. 2018)  دهد  ه ائارانتخاب    هاینشانهو    یژنوم

Mastrangelo et al.2017; Fleming et al. 2016)  سگ . در  

(Canis familiaris،) مطالعات  ROH   نواحی شناسایی  به  منجر 

اندازه   و  پوشش بدنیژنومی دخیل در صفاتی مانند رنگ و بافت  

 . (Qanbari et al. 2014) ت شده اس بدن

طور وسیعی در مطالعات های محبوبی که بیکی از آماره  Fst  آماره

نشانه انتخاب  بررسی  سگ  های  شدهبه  در  برده    است  کار 

(Friedrich et al. 2020; Hsu et al. 2023; Hsu et al. 

روش  (2023 از  تشخ  یهااستفاده  در   هاینشانه  صیمختلف 

   . (Ma et al. 2015) دهدیم  شیرا افزا نتایج صحت انتخاب، 

نشانه میشناسایی  انتخاب  را های  ارزشمندی  اطلاعات  تواند 

ژن و  دهد  ارائه  طبیعی/مصنوعی  انتخاب  مکانیسم  های  درباره 

فنوتیپ  و  بیولوژیکی  عملکردهای  با  آمرتبط  را  کنها   دشکار 

(Bigham et al. 2010).  آنجا ناشنواسگ  ،کهییاز  در   های 

  ان یشکارچ   ای  ی موتور  هینقل  لیشناخته مانند وسامعرض خطرات نا

توله سگ  یادیتعداد ز  گیرد و اغلب یقرار م   ن یناشنوا زمی  هااز 

شناسایم  ریگ  نتیجه ژن  ییشوند،  در  و  ناشنوایی  مسئول  های 

ناشنوا  واناتیح اشکال  به  به  -  ییمبتلا  ناشنواهم   ک ی  ی صورت 

آن   -طرفه و هم دو طرفه   از  و حذف  مثل    دیتولقوه  بال  مخزنها 

  بحث
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ح  یبرا تعداد  آ  واناتیکاهش  در  است   ندهیناشنوا  این    .مهم  در 

ژن  انتخاب  هایمطالعه  از    کاندید  هریک  در  ناشنوایی  با  مرتبط 

 شناسایی شد.نژادهای استرالین کتل داگ، دالماتین و انگلیش ستر  

مهمژن مرتبطهای  و با    ی  نژاد  در چند  به طور مشترک  ناشنوایی 

آمار  دو  شد  stF  و  ROH  هتوسط  می  ندشناسایی  جمله    توان از 

 و   CD164،  CDH23،  SOX10  ،  GRXCR1 ،BDP1  هایژن

MARVELD2     برد به  نام  در  که  مشترک  گروه  صورت  دو  هر 

 انگلیش ستر و دالماتین شناسایی شد. ژن  هاینژادشنوا و کم شنوا  

CD164  سلول مهم  در  شنوایی  برای  که  نقاطی  سایر  و  مو  های 

یا میهستند  یک   بر  شود.فت  در  شده  انجام  تحقیقات  اساس 

در جهش  دانمارکی  شنوایی    CD164ژن    خانواده  اختلال  سبب 

می غالب  درارثی  می  شود،  دیده  اختلال  این  نیز   شود موش 

(Zannettino et al. 1998).    در سبب   CDH23  ژنجهش 

های ژنتیکی روهی از بیماریآشر گ   سندرومشود،  می۱آشر   سندروم

،  کندئم مختلفی همانند نابینایی و ناشنوایی را ایجاد میلاع  و  است 

 Yan)   شودجهش در این ژن سبب ناشنوایی عمیق مادرزادی می

et al. 2010). ژنCDH23     مرتبط الگوهاژن    ا ی  ییناشنوا  یبا 

و...    در سگ، گربه، اسب، گاو، خوک، گوسفند  دیسف  یهارنگدانه 

های  ای برروی سگالعهدر مط .(Strain 2015) ه است شناخته شد

ناشنوایی ژن    ناشنوا مهمترین ژن با   شناسایی شد  SOX10مرتبط 

 Kluth et)  باشدمیدر سگ    ۲واردنبرگ  که عامل ایجاد سندروم

al. 2013)  جهش . مطالعات انجام شده برروی خوک نشان داد که  

ژن تغ  SOX10در  به  منجر  است  داخل  رییممکن  گوش   یشکل 

داخ.  (Zhou et al. 2016)  شود گوش  انسان،  در  های  بخشلی 

حاوی   ژنمایع  در  اختلال  هستند،  مختلف  یونی   ترکیبات 

MARVELD2    است یونی  ترکیبات  این  در  کدکننده  عامل  که 

غیر   شنوایی  کاهش  ژنمی  سندرمیسبب    MARVELD2  شود، 

 Morton et)  شودناشنوایی دو طرفه، متوسط تا عمیق می  باعث 

al. 2006).  این گروه شناسایی شد ژن  که دردیگری    ژن  BDP1 

در  .باشدمی ژن  این  سلولبافت   بیان  جمله  از  مختلف  های  های 

از این   .اندوتلیال عروق خونی و عروق استریا گزارش شده است 

 Zhu) گذاردرو اختلال در عملکرد ژن بر سیستم شنوایی تاثیر می

 
1 Asher  
2 Waardenburg   

et al. 2011)  .در جهش  شده،  انجام  تحقیقات  اساس   بر 

GRXCR1   شروعب می  اعث  مادرزادی  پیشرفت  ناشنوایی  شود، 

ا سبب  نتیجه بیماری  در  و  گوش  دهلیزی  عملکرد  در  ختلال 

 .(Odeh et al. 2010)  شودناشنوایی می

 ، 2PZLM، EDN3 ،3PAX ،TECTA، MITF های ژن stF در آنالیز

KIT  و  ELMOD3  طور مشترک در هر سه نژاد شناسایی شدند. ب

 انیدر حال رشد و بالغ ب  یهاوشمگوش  در حلزون   MPZL2  ژن

محصولیم و  سلول  ینیپروتئ  شود  در  خاص  طور    یی مو  یهابه 

خارج  یداخل دارد.  ییشنوا  یو  نتیجه  قرار    ی برا  MPZL2  در 

 مو نقش دارد و اختلال  یهاحفظ سلول  ای  و   ییشنوا  یولوژ یزیف

ناشنوایی  شود. ازآنجا که یمکم شنوایی غیرسندروم آن منجر به  در

اف برخدر  است  ممکن  است،  متوسط  مبتلا  از   یراد 

پروتئ  MPZL2یهاعملکرد شود   گرید  یهانیتوسط    جبران 

(Guttinger et al.1998).  فیزیکیابیارز ب  ی  به   مارانیدر  مبتلا 

کاهش    ،TECTAژن  جهش در  لی دلبه  ی گوشبافت  ینقص در غشا

عصبی  شنوا حسی  دادیی  نشان   Leijendeckers et)  را 

al.2009.)  مط ریزآرایهالعهدر  از  بااستفاده  بالا   SNP  ای  باچگالی 

که   شد  داده  ژننشان  در    ۲۲  کروموزوم  ربواقع    EDN3  جهش 

  ژن  .(Zhang et al. 2014)  گاو، عامل ناشنوایی مادرزادی است 

PAX3    قبلاً    3ی ژن جعبه جفت  ک ی(  3)ژن جعبه جفت که  است 

ورت  ش و ص شد و با رشد چشم، گو یشناخته م  splotch  عنوانبه

عنوان  به  ت ی ملانوس  ز یدر مهاجرت و تما  PAX3  ژن  .مرتبط است 

جدا داخل   ریناپذ  ییجزء  بازی  گوش  نقش  ژن  ندک میی   این 

  Brenig)  معرفی شده است مرتبط با ناشنوایی    ژن کاندیدعنوان  به

et al. 2003).    در ژن جهش  علاوه براین  PAX3   یی ل ناشنوامسئو  

چند انسان  نیدر  واردنبورگ  سندرم  از   Strain )  است   یشکل 

ارثیسگ   در  ناشنوایی   نوع  رینتشایع  .(2015  مادرزادی  و  ها، 

  منبع   بیشترین  .(Strain 2015)  باشدمی  سفید  هایرنگدانه  با  همراه

رنگدانه  مرتبط  ژنتیکی دربا  سفید   است   piebald   ها،سگ  های 

(1957 Little).  قاب ا توجرتباط  آلل  ییناشنوا  نیب   یهل    ی هاو 

piebald  نشان داده شده استانگلیش ستر    ن،تیالماد  یمغلوب برا  

(2004 Strain). منبع  ژنتیکی  مبنای  piebald،  ژن  MITF   واقع در

 ;Schmutz et al. 2009)  باشدمیسگ    ۲0کروموزوم  

 
1 Paired box gene 
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Karlsson et al. 2007).   ژن  MITF  بقا  یبرا و    ی توسعه 

ضروت یملانوس که  ت.اس  یرها  است  شده    ی هاجهش  گزارش 

MITF   تحت    یمتفاوت  زانیها را به مت یدر انسان و موش، ملانوس

م  ریتاث می  دهندیقرار  شنوایی  عملکرد  در  اختلال  سبب  شود و 

(msson et al. 2004íSteingr  .)  برروی شده  انجام  تحقیقات 

سبب ناشنوایی    MITF  نشان داد که جهش در ژن  های سفیدخوک 

ا نژدر  میین  دلیل  ادها  تدریجی شود،  دادن  دست  از  ناشنوایی 

های داخلی وخارجی مو، کمبود ملانوسیت در عروق استریا  سلول

هر    .(Lai et al. 2007)  ست اشده  نشان در  که  دیگری  مهم  ژن 

به نژاد  شناسایی شد ژنسه  در    KIT  .باشدمی  KIT  طور مشترک 

ا نقش دارد. هست ملانوبلا  زیو تما  یتاج عصب  یهامهاجرت سلول

م نظر  که  یبه  ب  کیرسد  متقابل  وجود    MITF  و  KIT  نیتعامل 

است    یها ضروردر ملانوبلاست   KIT  انی ب  یبرا   MITF  رایدارد، ز

س ثبات  ت یفعال  KIT  نگیگنالیو  ملانوس  MITF  و  در  ها ت یرا 

  ر یدر موش و سا  KIT  جهش (Hou et al. 2000)  .کندیم  لیتعد

م گونه ناشنو   یها  . (l. 1981Geissler et a)   کند  جادیا  ییا تواند 

سگ، گربه، اسب،  همچنین با ناشنوایی در    KIT  و   MITF  هایژن

گوسفند خوک،  مرتبط    گاو،   ژن  .(Strain 2015)  هستندو... 

ELMOD3    ژن این  در  جهش  است  مهم  افراد  در  شنوایی  برای 

ناشنوایی   میباعث  است  عمیق  شده  داده  نشان  که  شود. 

ضروری  ژن برای نگهداری سلول موی گوش داخلی    عملکرداین

ژن   .(Johnson et al. 2012)است   که  است  ذکر  به   هایلازم 

ELMOD3،  PAX3  و  KIT  جزایر در  نژاد    ROH  همچنین 

   عنوان ژن کاندید شناسایی شدند.بهتین دالما

ها  CCDC50  ژن ژن  جمله  بهی از  که  بود  با    مشترک صورت  ی 

آماری   روش  دو  از  استرلیاستفاده  نژادهای  و در  داگ  کتل  ن 

شد.انگلیش   عامل    CCDC50  ژن  شناسایی  کدکننده  ژن  یک 

است،  "Ymer"شناخته شده به نام  فسفریله شده تیروزین با واسطه

ایجهش   رونده در  پیش  غیرسندرومیک،  ناشنوایی  باعث  ژن  ن 

بیان پروتئین در گوش  شود. بررسی کامل الگوی  حسی عصبی می

انواع   Ymer  بین توزیعتوان  دهد که میداخلی موش نشان می و 

 Hallworth)  همبستگی ایجاد کرد  ۱مختلف سلول در اندامکورتی

et al. 2000). 

ژن آنال  MYO7Aژن  و    PTPRQ  دو  طور  به  stF  و  HRO  یزدر 

  کتل داگ و دالماتین شناسایی شدند. مشترک در نژادهای استرالین  

های موی گوش داخلی وجود دارد جهش  در سلول  MYO7Aژن  

ژن   این  ناشدر  اختلال  غیرسندرومیک  باعث  عصبی  حسی  نوایی 

 ژن  درجهش  که  است  مشخص شده  .(Liu et al. 1997)  شودمی

PTPRQ  شنوا کاهش  عممتوب  مغل  ییبا  تا  اختلال    قی وسط  و 

   .(Schraders et al. 2010) ارتباط دارد یزیعملکرد دهل

مجرای    TRIOBP  ژن در  صدا  تشخیص  گوش  مسئول  حلزونی 

  ی هاموششود، داخلی است، جهش در این ژن باعث ناشنوایی می

 Katsuno)دارای ناشنوایی مادرزادی هستند    TRIOB  کمبود  یدارا

et al. 2019)و استرالین کتل   . این ژن در ناشنواهای نژاد دالماتین

آنالیز و دالماتین   انگلیش سترنژاد  و کم شنواهای    ROH  داگ در 

 ناسایی شد. ش stF لیزدر آنا
 

 کلی گیری نتیجه 

آمار   نیادر   از دو روش  ب  یمطالعه،  و  استفاده    یتیجمع  نیدرون 

نشانه تا  ناشنوایی  خابانت  یهاشد  با  سگ   مرتبط  نژاد  سه    در 

داگ کتل  استرالین  و  ستر  انگلیش  نتا  یبررس  دالماتین،   ج یشود. 

ژن که  داد  کروموزوم  یمختلف  یهانشان  بر   ی هادر  مختلف 

  ی شتریمشترک ب  یهاژن  ن،یدارند. علاوه بر ا  ر یسگ تاث  ییناشنوا

انگل  نیدالمات  ی نژاد ها  نیب   tsF  لیزآنا  رد  شد.  ییاساستر شن  ش یو 

ها ژن نیمشاهده شدند. ا MITF  و SOX10 ، دو ژنهر سه نژاد در

  یی ناشنوا  ،احتمالاً  نیهستند، بنابرا  piebald  یژن  گاهیفعال کننده جا

 . ردسه نژاد سگ مورد مطالعه وجود دا در هر یمادرزاد
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