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17/2/96تاریخ پذیرش: 28/10/95تاریخ دریافت: 

چکیده
نژاد سرابی و از دوگاوراس 296تعداد ،بودهابی بومی سرابی و تالشیانتخاب در گاوهايپیدا کردن نشانهاین مطالعه هدف 

نرخ کسب شاخص دلیل عدم هدام ب43تعداد شرکت ایلومینا انجام شد.k40آرایه ریزبرداري و تعیین ژنوتایپ با نمونهتالشی
با برابر ) MAF(یآللحداقل فراوانی فیلترگذراندناز بعد نشانگرهاتعداد .شدندحذف09/0با برابر)ACR(حیوانات ژنوتیپ شده 

ها و خرده ساختار جمعیتساختار ژنتیکی رسید. جهت بررسی نشانگر28782) به 10-6برابر(عادل هاردي واینبرگو ت01/0
خالص سرابی و تالشی جمعیتدرهاي انتخابنشانهبراي شناسایی .استفاده شد) PCAهاي اصلی (لفهؤاز آنالیز مجمعیتی 

نشانگرهايگیريمیانگینمقادیر تتاي محاسبه شده با روشریباشجهت کاه.محاسبه شدآماره تتا ،PCAشناسایی شده با 
داراي نشانه انتخاب 25،27، 22، 10، 7، 6، 2،5هاي بدست آمد که کروموزومHaploviewافزار هتن توسط نرمگراف منمجاور،

شکستگیمیزان و) EHHشده (دو جمعیت از آماره هموزیگوسیتی توسعه دادههاي انتخاب در هربودند. براي جستجوي نشانه
LD فزار نرماز براي هر کروموزوماجدادي و جهش یافتهآللبرايRهایی کهبراي مطالعه بیشتر جایگاه. بررسی شداستفاده شد

شناسایی EIF4G3ژن 2در کروموزوم .گرفتتیکی مورد جستجو قرار هاي بیوانفورماوب سایتهاي انتخاب را نشان دادندنشانه
کهشدشناساییANK2ژن 6از هسته به سیتوپلاسم نقش اساسی در بیان ژن دارد. در کروموزم RNAاین ژن در انتقال .شد

عنوان ژن بهکهشناساییARHGAP26ژن 7در کروموزم شوند. ها بیان میو در تمام بافتکندرا رمز میBپلی پپتید آنکیرین 
کننده سیگنالینگ شناسایی شد که متوقف SYNJ2BPژن کدکننده پروتیین 10موزم . در کروگزارش شده استسرکوب گر تومور 

که در مسیر بیوشیمیایی تنظیم سیتو اسکلتون اکتین فعالیت FAM3Dژن کد کننده پروتیین 22در کروموزوم باشد. اکتیوین می
انند مهاجرت و عملکرد لکوسیت، تنظیم درجه هاي بیولوژیکی مدارد شناسایی شد. این ژن بیشتر در جفت بیان شده و بر عملکرد

سازي نقش دارد.حرارت، بقاي سلول و تمایز خون

هاي اصلی، آماره تتا، آماره هموزیگوسیتی هاپلوتایپ توسعه یافتهکلیدي: آنالیز مولفههايواژه

مقدمه
بینـی  شا نژاد و تاریخچه تکامـل جهـت پـیش   آگاهی از من

ینـده  ژاد ممکـن اسـت در آ  سط هر نترکیب ژنی حمل شده تو
صفات مختلف مثل مقاومت به بیماري، استرس براي توصیف 

طی فرآیند .)2(هاي مختلف مهم باشدداپته شدن به محیطو آ
در اثر عوامل ژنتیکی مختلف ماننـد انتخـاب   هااهلی شدن دام

خاطر تغیرات ایجاد شـده  مصنوعی، رانش ژنتیکی، جهش و به
هـا بـراي   علت استفاده تعداد کمی از نژادل و بهبر اثر این عوام

هاي اهلی شده کـه  تولید بالاتر باعث کاهش تنوع ژنتیکی دام
رسـد  نظـر مـی  بـه .)16باعث بروز نگرانی جهانی شده اسـت ( 

منظـور حفـظ   هاي بـومی بـه  بهترین راه براي محافظت از نژاد
خـود اسـت  داري حیـوان در محـل زنـدگی    تنوع ژنتیکی، نگه

و امکـان  فظت از ذخـایر ژنتیکـی بـالا بـوده     که هزینه محاچرا
ها و موسسات تحقیقاتی حفظ همه ذخایر ژنتیکی در آزمایشگاه

هـاي مـؤثر بـر صـفات بـه دو      مطالعـه ژن ).26(ممکن نیست
سی هستند یکی از طریق مطالعه فنوتیپ کـه  رصورت قابل بر

شـود و دوم روشـی کـه از   به ژنوتیپ و ژن مربوطه منتهی می
اي از رسد. طبق تئوري خنثی، بخش عمدهژنوم به فنوتیپ می

ها بوسـیله رانـش تصـادفی    ع ژنتیکی موجود در درون گونهوتن
هاي چند شکل که از نظر انتخابی خنثی هستند بـه وجـود   آلل
شود که هیچ تأثیري آید. انتخاب خنثی به انتخابی گفته میمی

ر ایــن شــرایط بــر شایســتگی ژنتیکــی افــراد نداشــته باشــد. د
هاي جدید براي افزایش فراوانـی در جمعیـت نیـاز بـه     واریانت

تري خواهند داشت که در طـی ایـن زمـان    مدت زمان طولانی

دلیل وقوع نوترکیبی در اطـراف ایـن جایگـاه، عـدم تعـادل      به
) بوجود آمده در اطراف ایـن جایگـاه بـه تـدریج     LDلینکاژي (

ویـژه در جمعیـت   شکسته و از بوجود آمـدن یـک هاپلوتایـپ   
هاي متداولی کـه بـدین طریـق در    آللآید. عمل میممانعت به

انـد و قابـل تشـخیص هسـتند عمومـاً      سطح ژنوم ایجاد شـده 
قدیمی بوده و عدم تعادل لینکاژي بوجود آمده در اطـراف ایـن   

). سـطوح بـالاي تمـایز جمعیـت     33دامنه کوتـاهی دارد ( آلل
مفید در یک آللروي یک تواند بیانگر وقوع انتخاب مثبتمی

دهنـده  ر نشانتیا چندین جمعیت باشد. در مقابل، سطوح پایین
کننده است کـه منجـر بـه حفـظ نسـبت      وجود انتخاب متعادل

شود. در صورتی که جهش ها در تمام جمعیت میآللخاصی از 
بوجود آمده در سطح ژنوم باعث افـزایش شایسـتگی افـراد در    

شود تا افرادي کـه داراي  باعث میجامعه شود، انتخاب طبیعی
شایستگی بیشتري هسـتند، در تشـکیل نسـل بعـد مشـارکت      

). بــه دنبــال افــزایش فراوانــی 3،13بیشــتري داشــته باشــند. (
هاي خنثی یـا  هاي موجود در جایگاهآللهاي مفید، فراوانی آلل

ها متصـل هسـتند، نیـز افـزایش     نسبتاً خنثی که به این جایگاه
بـه کـاهش یـا    گوینـد.  ین پدیده انتقال همراه مـی یابد. به امی

جهـش  آلـل هاي مجـاور یـک جهـش (   حذف تنوع در جایگاه
یافته) سودمند در طی انتخاب طبیعی، جـاروب انتخـاب گفتـه    

ي انتقال همـراه، عـدم تعـادل    شود. علاوه بر این، در پدیدهمی
تواند در اثر اپیستازي ناشی از ترکیـب دو یـا چنـد    لینکاژي می

مجاور هم ایجاد شـود. بزرگـی عـدم تعـادل لینکـاژي      یگاهجا
اصله نسلی گونه مورد مطالعه دارد،شدت انتخاب و فبستگی به

ع طبیعی ساريدانشگاه علوم کشاورزي و مناب
پژوهشهاي تولیدات دامی
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دلیل اینکـه در حواشـی ناحیـه مـورد انتخـاب      کلی بهطوراما به
بر متوسط عدم تعـادل لینکـاژي ژنـوم    غالبیافتد اثر اتفاق می

گیري اد گاو با نمونهنژ8جامعه براي ارزیابی ساختار).9ندارد (
بــا اســتفاده از Bos taurusو Bos indicusهــاي از گونــه

تفاوت تک نوکلئوتیـدي  2641،براي کل ژنومSNPهايپنل
ساختار جامعـه بـا   نوتایپ شد کهژاتوزومی در نژادهاي مختلف 

مـورد  STRUCTUREاستفاده از مدل پیوسـتگی در برنامـه   
بـراي نمایـان کـردن    FSTاي بررسی قرار گرفت و از برآورده ـ

هولسـینگر و ویـر   . )21(رابطه بین این نژادها اسـتفاده گردیـد  
هاي ژنتیکـی  مروري به بررسی تفاوت آمارهاي مطالعهدر) 16(

در بین جوامع مختلف پرداختند. در این بررسی نشان داده شـد  
هاي تکـاملی  دیـدگاهی مهـم در زمینـه فرآینـد    FSTکه آماره 

و در بین جوامـع  که ساختار تنوع ژنتیکی درون آورد م میهفرا
بـه آنـالیز   ) 17(کیجـاز و همکـاران   دهد.را تحت تاثیر قرار می

نژاد مختلف گوسفند در سراسـر جهـان بـا    74تنوع و پراکنش 
هــاي و یــافتن نشــانهSNPمتــراکم نشــانگرهاياســتفاده از 
هـاي انتخـاب   اختند. آنها نشـان دادنـد کـه نشـانه    انتخاب پرد

تخاب براي عـدم شـاخداري مشـاهده   رتمندي در پاسخ به انقد
هـاي  در پویش ژنـومی نشـانه  ) 19(مخبر و همکارانشود. می

انتخــاب در گــاومیش خوزســتانی و ایرانــی بــه وســیله آرایــه  
تعین ژنوتایپ و از آماره نااریـب تتـا و   k90ژنومیکی گاومیش 

طبـاق  جهت تفکیک جمعیت، بعـد از ان PCA1آنالیز استفاده از 
ژن و 64مناطق ژنومی انتخاب شده با مناطق متنـاظر در گـاو   

17QTL شناســایی کردنــد. ایــنQTL هــا بــا صــفات مهــم
اقتصادي، راندمان تبدیل غذایی، وزن بدن، چربی زیر پوسـتی،  
ــات شــیر، اتصــالات پســتانی و   ــردي گوشــت، ترکیب ــپ، ت تی

نتیکی جهت شناسایی ذخایر ژزایی آسان ارتباط داشتند.گوساله
هاي بـومی کشـور و تـلاش بـراي حفـظ منـابع ژنتیکـی        گاو

ها شناسـایی و  دامیژنتیکساختار ضروري است تا در قدم اول 
اطلاعــات حاصــل بــراي مطالعــات و تحقیقــات بعــدي مــورد 

لذا هدف از این مطالعه پیـدا کـردن ردپـاي    استفاده قرار گیرد. 
تالشـی  انتخاب در طول سالیان مختلف بر روي گـاو سـرابی و  

خالص است.

هامواد و روش
DNAآوري نمونه و استخراج جمع

گیـري از اسـتان آذربایجـان شـرقی،     نمونـه در این مطالعه 
211بـه تعـداد  شهر سراب، ایستگاه اصلاح نژادي گاو سـرابی 

استان گیلان، شهر فومن، ایستگاه اصـلاح نـژادي   راس گاو و
مـام  جـام گرفـت. از ت  انحیـوان  راس 96بـه تعـداد   گاو تالشی 

 ـ گیري و سپس خـون حیوانات صفات بیومتري اندازه ه گیـري ب
عمــل آمــد. در ایــن مطالعــه از روش فنــل و کلروفــرم بــراي 

استفاده شـد. سـپس بـراي تعیـین کیفیـت و      DNAاستخراج 
ــه  ــت نمون ــانو دراپ  DNAکمی ــارز و ن ــا از دو روش ژل آگ ه

 ـنمونهاستفاده شد.  ین ژنوتایـپ بـه   هاي مورد مطالعه براي تعی
k40آرایه با استفاده از ریزکه ارسال گشتgeneseekشرکت 
هـاي انتخـاب   ها براي بررسی نشـانه نمونه. انجام شدژنوتایپ

 ـز فیلترهاي فراوانی ا)plink)21افزار توسط نرم ی نـادر بـا   آلل
و تعــادل هــاردي 01/0ی آللــحــداقل فراوانــی ، 05/0ســطح 

هــا در ژنوتیــپ98/0در کــل عبــور داده شــد10-6واینبــرگ 
28782اسـنیپ تعـداد   30106کـه از کـل   جمعیت باقی مانـد  

. هـاي بعـدي مـورد اسـتفاده قـرار گرفـت      ي آنـالیز برااسنیپ 
حیوان بـه علـت فیلتـر    43حیوان تعداد 296همچین از تعداد 

ACR2 قبل از آنالیز حیوان باقی ماند.253و تعداد حذف شده
اي تعـین  ه ـآلـل ایز ژنتیکی جمعیـت  هاي اصلی براي تممولفه

،ایمپیـوت شـده  )Beagle)6افـزار  توسـط نـرم  ژنوتیپ نشده
هـاي اصـلی انجـام شـد.    آنالیز مولفـه Rافزار سپس توسط نرم

هاي اصلی در این بخش بر اساس ماتریس خویشـاوندي  مولفه
وندي در ایـن بررسـی بـر اسـاس فرمـول     بدست آمد. خویشـا 

ندي در واقـع  . این خویشـاو یین شدتع)25(و همکارانارسیلپ
در سـطح ژنـوم اسـت. سـپس     IBD3خویشاوندي ژنومی آکایا

عنــوان مــاتریس فاصــله معکــوس مــاتریس خویشــاوندي بــه
)0/5-f گـردد. ایـن   هاي اصلی استفاده مـی مولفهتعیین) براي

صورت گرفـت. adegenetو توسط پکیجRبخش در محیط 
fastphaseافـزار  له نـرم هاي جمعیـت بوسـی  تعیین هاپلوتایپ

هـاي هـر کرومـوزم    فت و هاپلوتایپمورد بررسی قرار گر) 26(
جهت بررسی الگوي ژنومی انتخاب مثبت بدست آمد.جداگانه

هاي تتـا بـراي   هاي گاوهاي سرابی و تالشی، ارزشدر جمعیت
) در محـیط  33(،به روش برآوردگر نااریب تتـا SNPهر مارکر 

Rهاي انتخـاب در  نشانهشناسایی بهتر جهت گردید. محاسبه
از SNPسطح ژنوم به جاي در نظر گرفتن ارزش عـددي هـر   

هـاي مجـاور بـه روش    SNPهاي عددي رزشگیري امیانگین
CW)27 1/0و تنهـا  کیلو جفت باز استفاده شد300) با طول

درصد منـاطقی از ژنـوم کـه در آن تمـام نشـانگرهاي مجـاور       
شناسایی هاي انتخاب عنوان نشانهند، بهبالایی بودمقدارداراي 

گـراف  ) haploview)5افـزار  و تعیین شدند. سپس توسط نرم
هموزیگوسـیتی هاپلوتایـپ توسـعه    از آمارهمنهتن بدست آمد.

اسـت، جهـت   LDکـه یـک آمـاره مبتنـی بـر      )EHH(یافته
شناسایی مناطق ژنـومی تحـت انتخـاب مـورد اسـتفاده قـرار       

اطق ژنـومی تحـت انتخـاب بوسـیله     گرفت. در ایـن روش من ـ 
باشند. براي و فراوانی بالا قابل تشخیص میEHHهاي با آلل

Rدر محـیط  )rehh)14افزاري از بسته نرمEHHآنالیز انجام
هاي گـزارش  ژنبراي بررسیEHHنالیز از آپس .استفاده شد

تحت انتخـاب از پایگـاه اطلاعـاتی    شده در مناطق کروموزمی 
Biomat Ensemble ــزارش ژن ــت گ ــاه  جه ــا و از پایگ ه

میایی و یسی مسیر بیوش ـبراي بررKeGGو davidاطلاعاتی 
هاي گزارش شده استفاده گردید.آنتالوژي ژن

نتایج و بحث
تمایز ژنتیکی جمعیت

هـا بـه   شـود دام دیده می2و 1هاي که در شکلطورهمان
این دو نـژاد  دسته سرابی خالص ،تالشی خالص و آمیختهچهار

رأس گاو 29،رأس گاوتالشی خالص45تعداد اند. شدهتفکیک 
124رأس گاو سرابی خـالص و  55هلشتاین،×آمیخته تالشی 

در ادامـه  وهشدبنديگروههلشتاین ×رأس گاو آمیخته سرابی
بومی سرابی خالص و تالشـی  هاي گاواب براي هاي انتخنشانه

قرارگرفت.بررسیمورد خالص

1- Principal component analysis 2- Animal call rate 3- Identical by decent
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Rافزار ها در نرماد سرابی و تالشی جهت تفکیک نژادنژهاي اصلی براينالیز مولفهآ-1شکل 
Figure 1. Principal Component Analysis for Sarabi and Taleshi breed to classification breeds on R software

جهت مشخص نمودن شماره دامRافزار نرمو تالشی توسط یهاي اصلی براي نژاد سرابآنالیز مولفه-2شکل 
Figure 2. Principal Component Analysis for Sarabi and Taleshi on R software to specify animal number

) b1) و گـاو تالشـی (  b2(ها به دو دسـته گـاو سـرابی   نژاد
در  قسـمت  1ت چپ شـکل  ). در قسم1تفکیک شدند (شکل 

1سمت چـپ شـکل   ، در ق)b1اي تالشی خالص (هانتهایی گاو
و در قسمت میانه بـه  هاي سرابی خالص در قسمت بالایی گاو

هاي سرابی و تالشی آمیخته تفکیک گردیدنـد  سمت راست گاو
و جداسـازي از  هـا  براي مشخص کردن نام دام2در شکل که 

ها براساس شماره ترتیبی در فایل ژنوتیپی بـراي ها دامآمیخته
شدند.آنالیزهاي بعدي مشخص انجام

هاي انتخاب براي گاو تالشی خالص و گاو بررسی نشانه
سرابی خالص

داراي SNPبــراي مشــخص کــردن ایــن کــه کــدام یــک از  
همچنـین  وبـوده  حاصل از محاسبه آمـاره تتـا  مقداربیشترین

هــاي مجــاور بــراي پیــدا کــردن     SNPنحــوه همراهــی  
انجـام و هـاپلوویو فـزار اهاي تحـت انتخـاب در نـرم   کروموزم

هـاي عبـور کـرده از حـد     SNPانتخاب سخت گیرانـه بـراي   
) نشــان داد 3. گــراف منهــتن (شــکل اعمــال گردیــدآســتانه 
25، 22، 10، 7، 6، 2،5هـاي عمـودي)  (ستونهايکروموزم

.تحت انتخاب بودند27،
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صهاي انتخاب گاو سرابی و تالشی خالگراف منهتن براي نشانه-3شکل 
Figure 3. Manhattan graph for signature selection in pure Sarabi and Taleshi

مناطق ژنومی انتخاب شـده بـا اسـتفاده از    LDبررسی 
برا ي جمعیت تالشی وسرابی خالصEHHآماره 

نیــاز بــه فازهــاي هــاپلوتیپی EHHجهــت انجــام آنــالیز 
و سـپس در  فکیـک تهـا  باشـد ابتـدا کرومـوزم   هرکروموزم می

EHHآنـالیز وبنـدي هـاپلوتیپی انجـام   فازfastphaseبرنامه 
نتیکـی انتخـاب   رد پـاي ژ )25(ثـابتی و همکـاران  .انجام شد

طـول  بـا  هـا پلوتیـپ توسط آنـالیز ها راهامثبت اخیر در انسان

EHHاز چنـدین ژن کاندیـدا بـا اسـتفاده از روش     LDبالاي 
مـین مطالعـه در گـاو توسـط     همشـابه .مورد بررسی قراردادند

 ـ)27(قنبري و همکاران  ه انجـام شـد  )22(و همکـاران  انو پ
دراطـراف منطقـه ژنـومی    LDشکسـتگی EHHآماره . است

در داخـل  را با ارزیـابی خصوصـیات هـاپلوتیپی   انتخابکاندید
.دهدیک جمعیت مورد بررسی قرار می

براي گاو تالشی2ه در کروموزم اجدادي و جهش یافتآللبراي LDشکستگی -4شکل 
Figure 4. LD degradation for ancestral and derived allele at chromosome 2 for Taleshi cow

گاو سرابیبراي2کروموزم افته دراجدادي و جهش یآللبراي LDشکستگی-5شکل 
Figure 5. LD degradation for ancestral and derived allele at chromosome 2 for Sarabi cow
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آلـل در هر دو نـژاد بـه نفـع    2تفاوت انتخاب در کروموزم 
برابـر ی جهش یافته در گاو سرابیآللفراوانی بود.جهش یافته

73/0برابر ی جهش یافته براي گاو تالشیآللو فراوانی 991/0
بـه Cو آ لـل  89/0برابر 2ی اجداي در کروموزم آللو فراوانی 

Tنتـایج حاصـل   5و 4که در شکل طورهمانجهش پیدا کرد
دو نژاد در این LDگردد شکستگی مشاهده میEHHاز اماره 

انتخابدهد براي هر دو نژادمانند هم بوده و نشان می"تابنس
صورت گرفته است.Tآللبراي 

تالشینژادبراي 5اجدادي و جهش یافته در کروموزم آللبراي LDشکستگی -6شکل 
Figure 6. LD brekage for ancestral and mutant allele on chromosome 5 for Taleshi breed

سرابینژادبراي 5اجدادي و جهش یافته در کروموزم آللبراي LDشکستگی - 7شکل 
Figure 7. LD brekage for ancestral and mutant allele on chromosome 5 for Sarabi breed

آلـل الشـی بـه نفـع    در نژاد ت5تفاوت انتخاب در کروموزم 
و در نژاد سرابی تفاوت انتخـاب  64/0با فراوانی برابر اجدادي
آلـل .باشـد مـی 99/0افته با فراوانی برابـر  جهش یآللبه نفع 
LDشکسـتگی  6تبدیل شده است. در شکل Aبه Gاجداي 

جهـش یافتـه   آلـل دادي بیشـتر از  اج ـآللتالشی براي نژاددر 

7باشد. در شکل میAآللدهنده انتخاب براي است که نشان
اجـدادي  آلـل یافته بیشـتر از  جهشآللبراي LDشکستگی 
در نـژاد سـرابی   Gآللنشان دهنده انتخاب براي 7بود. شکل 

باشد.می

تالشینژادبراي 6اجدادي و جهش یافته در کروموزم آللبراي LDشکستگی-8شکل 
Figure 8. LD brekage for ancestral and mutant allele on chromosome 6 for Taleshi breed
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سرابینژادبراي 6اجدادي و جهش یافته در کروموزم آللبراي LDشکستگی -9شکل 
Figure 9. LD brekage for ancestral and mutant allele on chromosome 6 for Sarabi breed

در هر دو نژاد گـاو تالشـی و   6تفاوت انتخاب در کروموزم 
 ـفراوانـی  باشد.اجدادي میآللبه نفع سرابی در ی اجـدادي آلل

در باشد.می53/0در گاو سرابی برابر و84/0گاو تالشی برابر  
یافتـه جهـش Aبـه  Gاجدادي آللاثر انتخاب صورت گرفته

دهنده انتخاب بالا نشان9و 8ل در شکLDاست. شکستگی 
آلـل به نفع از دام مورد مطالعهنژادبراي این جایگاه در این دو

Gباشدمی.

براي نژاد تالشی7در کروموزم اجدادي و جهش یافتهآللبراي LDشکستگی-10شکل 
Figure 10. LD brekage for ancestral and mutant allele on chromosome 7 for Taleshi breed

سرابینژادبراي 7اجدادي و جهش یافته در کروموزم آللبراي LDشکستگی-11شکل 
Figure 11. LD brekage for ancestral and mutant allele on chromosome 7 for Sarabi breed

آلـل در نژاد تالشی به نفع 7براي کروموزم تفاوت انتخاب 
تفـاوت  در گـاو سـرابی   باشد.می64/0ی برابر اجدادي با فراوان
28/0ن برابر آفراوانیجهش یافته بوده کهآللانتخاب به نفع 

اسـت جهش یافتـه Gبه Aاجدادي آللاست. در این مطالعه 

و در گاو سرابی انتخـاب  Aآللکه در گاو تالشی انتخاب براي 
10شـکل  در LDشکستگی صورت گرفته است.Gآللبراي 

آللشکستگی براي 11اجدادي بالا بوده و در شکل آللراي ب
.باشدجهش یافته بالا می
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تالشینژادبراي 10اجدادي و جهش یافته در کروموزم آللبراي LDشکستگی - 12شکل 
Figure 12. LD brekage for ancestral and mutant allele on chromosome 10 for Taleshi breed

سرابینژادبراي 10اجدادي و جهش یافته در کروموزم آللبراي LDشکستگی-13شکل 
Figure 13. LD brekage for ancestral and mutant allele on chromosome 10 for Sarabi breed

13و 12هـاي  در شـکل 10تفاوت انتخاب براي کروموزم 
آلـل بـه نفـع   تالشـی نـژاد دهد که تفاوت انتخاب در نشان می

در گـاو  باشـد. مـی 72/0برابـر  آنفراوانیوبوده جهش یافته
فراوانـی  بـا و جهـش یافتـه   آللسرابی تفاوت انتخاب به نفع 

.اسـت جهـش یافتـه  Cبـه  Tاجـدادي  آلـل .باشـد می97/0
جهش یافتـه زیـادتر از   آللبراي هر دو نژاد در LDشکستگی 

بـراي  Cآلـل خاب براي دهنده انتنشانباشد ومیاجدادي آلل
باشد.  هر دو نژاد می

سرابینژادبراي 22فته در کروموزم اجدادي و جهش یاآللبراي LDشکستگی-14شکل 
Figure 14. LD brekage for ancestral and mutant allele on chromosome 22 for Sarabi breed
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تالشینژادبراي 22ته در کروموزم اجدادي و جهش یافآللبراي LDشکستگی-15شکل 
Figure 15. LD brekage for ancestral and mutant allele on chromosome 22 for Taleshi breed

در نژاد سـرابی بـه نفـع    22تفاوت انتخاب براي کروموزم 
در نـژاد  بود. امـا 66/0برابر با آنفراوانی که جهش یافته آلل

. بـود 7/0اجدادي با فراوانـی  آللبه نفع تالشی تفاوت انتخاب
جهـش  آلـل در نـژاد سـرابی بـراي    14شکل LDشکستگی 

.دهـد را نشـان مـی  Tیافته  بیشتر است که انتخاب براي بـاز  
اجـدادي  آلـل تالشی به نفع نژاددر )15(شکل LDشکستگی 

براي جمعیت تالشی اسـت  Cآللدهنده انتخاب است که نشان
جهش یافته است.Tبه Cاجدادي آلل22در کروموزم 

تالشینژادبراي 25اجدادي و جهش یافته در کروموزم آللبراي LDشکستگی -16شکل 
Figure 16. LD brekage for ancestral and mutant allele on chromosome 25 for Taleshi breed

سرابینژادبراي 25کروموزم اجدادي و جهش یافته در آللبراي LDشکستگی-17شکل 
Figure 17. LD brekage for ancestral and mutant allele on chromosome 25 for Sarabi breed

آلـل بـه نفـع   در نژاد تالشی 25تفاوت انتخاب در کروموزم 
بـود  94/0جهش یافته برابر آللفراوانی باشد.جهش یافته می

تفـاوت  .اسـت جهش یافتهGبه Aاجدادي آللدر این نژادو
98/0جهش یافته با فراوانی آللانتخاب در نژاد سرابی به نفع 

بـراي ایـن منطقـه از    Gآلـل دهنده انتخاب نشانباشد کهمی

بـراي  16شکل درLDشکستگی است.کروموزم در این نژاد 
شـکل  است.اجداديآللبراي ده انتخاب دهنگاو تالشی نشان

به نظر است وآللبراي هر دو LDکستگی شدهندهنشان17
.جهش یافته بیشتر باشدآللشکستگی براي اینرسد می
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تالشینژاددر 27اجدادي و جهش یافته در کروموزم آللبراي LDشکستگی-18شکل 
Figure 18. LD brekage for ancestral and mutant allele on chromosome 27 for Taleshi breed

سرابینژاددر 27اجدادي و جهش یافته در کروموزم آللبراي LDشکستگی-19شکل 
Figure 19. LD brekage for ancestral and mutant allele on chromosome 27 for Sarabi breed

آلـل بـه نفـع   در گاو تالشی 27تفاوت انتخاب در کروموزم 
آللو8/0ش یافته برابر جهآللفراوانی باشد.میجهش یافته 

تفـاوت انتخـاب در گـاو    جهش یافته اسـت.  Aبه Gاجدادي 
جهـش  آلـل فراوانـی  باشد.میجهش یافته آللبه نفع سرابی
Gآللع دهنده انتخاب به نفنشاناست که 98/0برابر بایافته

و 18هـاي  در شـکل کـه طورهمانبراي هر دو نژاد بوده است
آللبراي هر دو نژاد براي LDتگی شکسشودمشاهده می19

دهد که این منطقـه تحـت تـاثیر    نشان میواجدادي بالا است
نشانه انتخـاب  LDنتایج بررسی قرار گرفته است.بالاانتخاب

بعـد از آنـالیز   وشدیتی استفاده نمیوقتی از آنالیز تفکیک جمع
ا کـه  چرهاي جمعیت متفاوت استجهت بررسی خرده ساختار

26، 14، 13، 11، 1هــاي کرومــوزمتفکیــک جمعیــتقبـل از 
از آنالیز تفکیک جمعیتی مورد انتخاب واقع شده بودند ولی بعد

مورد انتخاب واقع شدند 27، 10،25، 6،7، 5، 2هاي کروموزم
انتخـاب  هـاي که حاکی از ان است حتما جهت بررسی نشـانه 

یـرد  ار گهاي جمعیتی مورد بررسـی قـر  بایست خرده ساختارمی
ها جلوگیري شود.بندي جمعیتتا از اریب حاصل از لایه

مرتبط با مناطق ژنومی تحت انتخاب هاي ایی ژنشناس
در جمعیت گاوتالشی و سرابی 

بــا اســتفاده از پایگــاه اطلاعــاتی 2درمنطقــه کرومــوزمی 
BIOMART ENSEMBLE بــا اســتفاده از(Ensemble

Gene ژن )132183899-132184100(موقعیـت در (87
EIF4G3ژن .شناســایی شــدEIF4G3 در انتقــالRNAز ا

وکـویی .بیـان ژن دارد هسته به سیتو پلاسم نقش اساسی در

پستانی روي دو دسـته  در مطالعه بیان ژن غدد)10(همکاران
تولید وکم تولید هلشتاین با چربـی و پـروتئین شـیر    گاوهاي پر

هـاي تـأثیر   درغدد پستانی ژنRNAزیاد و کم و با میزان بیان
شناسایی که این ژن بـا شـبکه ژنـی از    EIF4G3گذار از جمله 

ــه  ، SAA3 ،HEATR7B2،C4BPA ،TRIB3جملـ
SESN2،CHAC1 ،HSPD1 ،SLC25 A38 ،BMX ،

ATF3،RPL23A ،CDH16 ،VEGFAOKRT2 ،
EIF4G3 ،CDKN1A ،ARID1B ،PTHLH ،ZC3H14 ،

DDT3 ،M-SAA32 ،HIST1H2AC ،FCAMR DNER
ــاط P4HA2و  باموقعیــت 5در کرومــوزم .باشــدمــیدر ارتب

نشـده  ژنی در روي ژنوم گاو گـزارش 7019943-70199743
) 13475412-13475612(در موقعیـت 6در کرومـوزم  .است

ــایی  ــماره شناسـ ــا شـ ENSBTAG0000002392ژن بـ
ANK2شناسایی شد که نام دیگر ایـن ژن در پایگـاه   NCBI

ها آنکارین.کننده پروتئین استهاي کدنوع ژند که ازباشمی
هاي سـاختاري بـراي تشـکیل سـاختار بنیـادي سـیتو      پروتئین

هـاي  یی که اتصـال پـروتئین  هااسکلتون و از خانواده پروتئین
اسـپکترین  -و اسـلکتون اکتـین  غشایی جدایی ناپذیر به سـایت 

ت ارتباطـا شبکه بسیار پیچیـده از  ،عضلهتحتانی هستند که در
تارچـه وسارکوسـما شـبکه    بین تارچه و همچنین ارتبـاط بـین  

در انسان سـه  ).12،20،32(دهدسارکوپلاسمی را تشکیل می
پلی پپتیدهایی را رمز ANK1 ،ANK2 ،ANK3ژن آنکیرین 

نامیـده  Gو آنکیـرین  B، آنکیـرین  Rکنند کـه آنکیـرین   می
شـوند در  بیـان مـی  ها در بیشتر بافتGوBآنکیرین .شودمی
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. دهـد یک الگو بیان محدود را نمـایش مـی  Rکه آنکرین حالی
هـاي  گزارش کردنـد کـه در مـوش   )27(همکاران اسکاتلند و

بطور آشکار نقـص قابـل تـوجهی در سیسـتم     Bفاقد آنکیرین
عصبی مرکزي از جمله انحطاط دستگاه آکسون بلنـد دارنـد و  

قش مهمی براي عملکرد نBمیرند. آنکرین روز بعد زایمان می
ی دارد کاهش بیان ژن آنکیرین و فیزیولوژي طبیعی عروق قلب

. شـوند ي قلبی کشنده مـی هابالقوه باعث آریتمیطور هجهش ب
بـا نشـان داد کـه ژن آنکیـرین   ) 9کانها و همکاران (مطالعات 

عضلانی و تردي گوشت صفات کیفی گوشت و به ویژه چربی 
-55871986در موقعیـت ( 7وزم در کروم ـ. باشددر ارتباط می
شـد شناسـایی GRAFژنumd3.1با اسمبل ) 55871786

2آننام پـروتئین کهک ژن کد کننده پروتئین عنوان یکه به
protein Rho-activaitingباشد. میGRAFعنوان یـک  به

ژن سرکوبگر تومور هست که متصل با آدیـژن کنیـاز مرکـزي    
هــاي مختلـف بیــان  بافـت پـروتئین ایــن ژن در .)28(هسـت  

در برخی مـوارد موجـب کـم    GARFحذف ژن .)7شود (می
ــد حــاد ( ــد مــزمن  AMLخــونی میلوئی ) و کــم خــونی میلوئی

)CMLــود.) مـــی ــت شـ 82360348-82360548درموقعیـ
ازنـوع ژن کدکننـده   SYNJ2BPیک ژن به نام 10کروموزم 

پایگـاه اطلاعـاتی   ژن درایـن بـراي .پروتئین شناسـایی شـد  
KeGGاین ژن پروتئین بانـد  .مسیر بیوشیمیایی مشاهده نشد

کند آنژیـو جنسـیز وابسـته بـه     را کد می2کننده سیناپتوجنین 
، نـدو قلیـایی  هاي اچندین مراحل سلولی شامل مهاجرت سلول

باشد. آنروجنسیز بـا اثـر منفـی رو مـپ     تکثیر و چسبندگی می
ــیون    ــفر یلاسـ ــاهش فسـ ــث کـ ــیگنالیگ باعـ ــاز سـ کنیـ

ERKشود (میهاپروتئینSYNJ2BP ـ  صـورت ایـن   ه) هـم ب
این ویو فعالیت دارد و وظیفه آن اجراي آنژیـو جنسـیز   ویترو و

هـا در  عنـوان گیرنـده  بهIIواکتیوین D114دو پروتئین .است
سـازي وظـایف   ل آشـکار وئباشند و مس ـمسیر این سیگنال می

ــایشو.باشــدمــی ــق آزم ــین طب ــاران (همچن )1آدام و همک
SYNJ2BP) برشکافgap(بیان ایـن ژن  اکتیوین اثر داشت .

و SMAD2باعــث فســفر یلاســیون پــروتئین اکتیــوین،    
SMAD3 ــده ــار،  ش ــن ک ــا ای ــت ب ــه درنهای SYNJ2BPک

در و 22کرومـوزم  در نماید.میسیگنالینگ اکتیوین را متوقف 
که در کـد  FAM3Dژن 43252918–43252118موقعیت 

در FAM3Dژن .شناســایی شــدکــردن پــروتئین نقــش دارد
. سیتو اسـکلتون اکتـین فعالیـت دارد   مسیر بیوشیمیایی تنظیم

FAM3A ،FAM3B،FAM3C،FAM3Dــزء ژن ــاي ج ه
بـه شـدت در   FAM3Bباشـند کـه   خانواده شبه سیتوکین می

تقریبـاً  FAM3A ،FAM3Cدر جفـت و  FAM3Dپانکراس 
میقـی بـر   ها اثـرات ع سیتوکین.شوندها بیان میدر تمام بافت

عملکــرد عملکردهــاي بیولــوژیکی متنــوع ماننــد مهــاجرت و
هاي فـاز  خلکوسیت، تمایز خونسازي، تنظیم درجه حرارت، پاس

.حاد و بقاي سلول دارند
هـاي  نشـان داد ژن دسـت آمـده از ایـن تحقیـق    نتایج بـه 

شناسایی شده در مناطق مورد انتخاب در ارتباط بـا مانـدگاري،   
هـاي مالاریـا،   یر، مکانیسم ایمنی در بیمـاري تولید ترکیبات ش

هــاي پریــون، بویــایی، بینــایی، سیســتم عصــبی مرکــزي، ژن
هـاي  آلـل گر تومور و رنگ پوست نقش دارند. تثبیـت  سرکوب

مفید گواهی بر انتخاب اخیر مثبـت در جمعیـت گـاو سـرابی و     
هاي تحت انتخاب در دو و همچنین بررسی ژنباشدمیتالشی 

هاي داماب خنثی بیشتر در جهت ماندگاريداد انتخنژاد نشان 
باشد.مورد مطالعه در محیط در حال رخ دادن می
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Abstract
The aim of this study was to find the footprint of selection in native Sarabi and Taleshi cattle

breeds 296 cattle from two breeds were sampled and genotyped. by 40 k microarray of illumine
company. 43 animals were removed because their ACR was below 0.09. Markers were filtered
with minor allele frequency (MAF) equal 0.01 and Hardy-Weinberg equilibrium test (10-6).
After filtering, 28782 markers remained. To study the genetic structure of population and sub-
population principal component analysis (PCA) was used. To identify selective signals for
Sarabi and Taleshi pure population theta parameter was calculated. To reduce error theta values
was averaged with near marker and Manhattans graph were obtained by haploview software.
Chromosomes 2, 5, 6, 7, 10, 22, 25 and 27 had selection signatures. To searching for selection
signatures in both population, extended haplotype homozygosity statistics (EHH) was calculated
using R software. In addition, for each chromosome LD erosion rate for ancestral and mutant
alleles were calculated. To study of positions that showed signature selection, bioinformatics
web site were searched. EIF4G3 gene was identified on chromosome 2. This gene have
fundamental role in transfering RNA from nucleus to the cytoplasm and gene expression. ANK2
gene was identified on chromosome 6 which encodes polypeptide ankirin B expressed in all
tissues. On chromosome 7 the gene ARHGAP26 was found which is a tumor suppressor genes.
On chromosome 10, a gene identified that encodes protein SYNJ2BP that suppress activing
protein. On chromosome 22, FAM3D protein coding gene detected that plays a role in cyto
sckeleton actin biochemical pathway. This gene is expressed in the placenta and plays a role in
biological functions such as migration and function of leukocyte, temperature regulation, cell
survival and hematopoiesis differentiation.

Keywords: Extended Haplotype Homozygosity, Principal Component Analysis, Selection
Signature, Statistics Theta
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