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 10/14/1044تاریخ پذیرش:     0/1/1044تاریخ دریافت: 
 103 تا 161صفحه:  

 
 مبسوط چکیده

شود.  میاستفاده  گوسفند ژنوم درهمخونی  میزان برای تعیین Run of Homozygosity (ROH)ی هموزایگوت ها شناسایی رشتهامروزه از  مقدمه و هدف:
 ها سالدر طی  و ی مطلوب اند، تمایل به تثبیت شدن در ژنوم دارندها تحت انتخاب هستند یا حاوی جهشطور مستمر ه بی هموزایگوت که ها رشتهمحل 
 .نداشناساییقابل  هستند،مهم ی اقتصادی ها ژن یکه حاومناطقی از ژنوم  ROHجزایر با شناسایی را تشکیل دهند.  ROHجزایر 

نژاد  36س گوسفند از أر 2363ی تحت اثر انتخاب، داده تعیین ژنوتیپ شده ها ژنمرتبط با  ROHمنظور شناسایی جزایر ن پژوهش بهدر ای :ها مواد و روش
راس  2442جهش تک نوکلئوتیدی در  03601 ها از کنترل کیفیت داده بررسی قرار گرفت. پسمورد گوسفندی  k34 ی با تراشه مختلف از سراسر دنیا

با بالاترین فراوانی در  ی تک نولکئوتیدیها جهش. یک درصد از ندشناسایی شد Plink v1.09افزار نرم با استفاده ازی هموزایگوت ها رشتهاند. گوسفند باقی م
 در نظر گرفته شد.  ROHجزایر  عنوانه ب ی هموزایگوتها رشته

توزیع جزایر . دهندمیدرصد از ژنوم گوسفند را پوشش  1که کمتر از  ندشناسایی شد Mb 11تا  Kb 06/21با طول  ROHجزیره  033طور کلی ه ب :ها یافته
ROH بیشترین و بلندترین جزایر . ندنواخت نبود و از نژادی به نژاد دیگر متفاوت بود، اما برخی نقاط مشترک شناسایی شد ژنوم یک سرتاسر درROH  در

 033از کل  ROHجزیره  111ژن در  233در این مطالعه . ندشد همریکایی مشاهدآفریقایی و آی ها ترتیب در نژادنژادهای اروپایی، کمترین و کوتاه ترین به
در . ندیافت شد ROHدر محدوده جزایر  شناسایی شده در ژنوم گوسفند، ی مرجعها ژناز کل  که تقریبا یک چهارمطوری به، ندشناسایی شد ROHجزیره ی 

 . ا صفات شیر، لاشه، وزن بدن، و پشم شناسایی شدمرتبط ب QTL 146 مجموع تعداددر این تحقیق 
منجر به  ،ی طولانیها سالبرای صفات مهم اقتصادی در طی  گوسقندمختلف ی ها نژاد فرایند انتخاب درنتایج این پژوهش نشان داد که  گیری:نتیجه
جایگزین راهبرد عنوان هتواند ب می در سطح ژنوم این جزایر پویشدر ژنوم گوسفند شده است که  ROHقطعات هموزایگوت زیادی به نام جزایر گیری شکل

 ی مرتبط با صفات اقتصادی مهم باشد. ها و جایگاه ها ژنبرای شناسایی 
 

 گوسفند، ژن، صفات اقتصادی، ROHاتوزایگوسیتی، جزایر  :کلیدی هایواژه
  

 مقدمه
 افتد که قطعات یکسان اجدادی میهمخونی زمانی اتفاق    
(IBD) به والدین به فرزندان از طریق  یک جد مشترک و از

قطعات  منجر به تشکیلوراثت این الگوی  .(1) برسدارث 
 (ROHی بلند هموزایگوت )ها یکسان اجدادی در قالب رشته

زمان منجر به کاهش عملکرد  در طولکه  (.22) شود می
افزایش احتمال بروز و  و تولید مثلی صفات تولیدی

طور معمول هدر گذشته بد. گرد میمغلوب  ی ژنتیکیها بیماری
 شد که مید همخونی از اطلاعات شجره استفاده روآبرای بر

 نادیده گرفتننوترکیب و  انتخاب و در نظر نگرفتن دلیلهب
ی ناقص و ها شجرهوجود  ،جمعیت پایه سطح نی دروخهم
 ها ROH (.26) شد می برآوردکمتر از میزان واقعی  ،عمقکم

رسند و  میاز جد مشترک به ارث نوم هستند که قطعاتی در ژ
توسط  ROH(. اولین بار مفهوم 10) یکسان اجدادی هستند

Broman  وWeber  (2) ارایه شد 1222در سال. ROH ها 
در طول زمان با دور شدن از جد مشترک در اثر نوترکیبی 

(. آنها بطور یکنواخت درژنوم توزیع 36) شوند میشکسته 
شوند که به آن  میده یبیشتر د ها برخی مکان در اند ونشده

. این نواحی در شود میگفته  ROHیا نقاط داغ  ROHجزایر 
 که (03) اندمداوم شکل گرفته انتخاب اثر تحتطول زمان 

یند انتقال آفر در اثردر جمعیت  ها آلل برخی از منجر به ثبیت
د توان برای برآور می ROHاز شناسایی  .(62) شوند می همراه

. (6،20،34) استفاده کرد ها ضریب همخونی در جمعیت
ROHهای خویشاوندی در زماندهنده های کوتاه نشان

ی خویشاوندی ها دهنده تلاقینشانی بلند ها ROHگذشته و 
 (. 64،62،06ی اخیر است )ها در نسل
ی ها ارایهیابی و های توالیی اخیر توسعه روشها در سال

نوکلئوتیدی باعث شده است تا ی تکها تعیین توالی جهش
  مورد مطالعه قرار گیرد.ی مختلف ژنوم حیوانات اهلی ها جنبه

 نوکلئوتیدیی تکها جهشتعیین ژنوتیپ  یها تراشهتوسعه    
برای تشخیص قطعات یکسان اجدادی از یکسان  یابزار مناسب

طور هب حیوانات اهلی در امروزه (.02) است ((IBS اجدادیغیر
استفاده شده   میتعیین همخونی ژنوبرای  ROH از یاگسترده

که در  می نواحی ژنو کنند بیند میییأاین مطالعات ت .است
شناسایی شده ارتباط  ROHو  باشند می معرض انتخاب مداوم

 در حقیقت در نواحی (.34،32،01،22،16) وجود داردنزدیکی 
به مرور یابد و  میتنوع ژنتیکی کاهش  ،در معرض انتخاب

در  هموزایگوسیتی بالاتریشود که  میجزایر همخونی تشکیل 
مطالعات نشان (. 34،32) دارندمقایسه با سایر نواحی ژنوم 

اند طور یکنواخت در ژنوم توزیع نشدههاین نواحی ب دهد کهمی
 (. 34) هستند شبیهو در بین افراد یک نژاد 

ایج . نتدر ژنوم انسان انجام شد ROHاولین مطالعه روی    
سلامت تواند  میوت بلند گداد قطعات هموزاینشان این مطالعه

و همکاران  گیبسون (. سپس14) را به خطر بیاندازندانسان 
بررسی مورد را در ژنوم انسان  ها ROH( فراوانی و توزیع 22)

گاو ژنوم در حیوانات اهلی در  ROH. اولین مطالعه دقرار دادن
 در خوک بر رویای العهمطو پس از آن ( 33،11) انجام شد
 بر مشخصات  و تاثیر آن ROHبر اساس  همخونیمحاسبه 

 

 دانشگاه علوم کشاورزی و منابع طبیعی ساری
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 166................................................................................................................... .. های مرتبط با آن در جمعیت گوسفندان دنیاجزایر همخونی و ژن  پویش ژنومی

. به (1شد ) انجام ها ارتباط بین جمعیت و دموگرافی جمعیت
ورد ضریب همخونی و کاهش تولید ناشی از آن بردنبال آ

ی ژنومیک و شجره مورد توجه قرار ها همخونی بر اساس داده
بار در گوسفند اولین ژنوم مطالعات همخونی روی .(33) گرفت
انجام جمعیت  هایساختارتاریخچه و بررسی  یارب 2413سال 

ی ها رشتهدر پژوهشی دیگر پس از آن،  (00،3) شد
نژاد مختلف  3راس گوسفند از  6121هموزایگوت در ژنوم 

گوت با اندازه موثر یی هموزاها شناسایی شد و ارتباط رشته
(. 34) ارزیابی قرار گرفت مورد تحت انتخابصفات جمعیت و 

داپته آی کاندیدا مرتبط با ها ژنبا  ROHارتباط  در همان سال
ایتالیا مورد  Valle del Beliceنژاد در  محیطشرایط ن با شد

ی بعد ها سال. مطالعات مشابه در (61) فتربررسی قرار گ
ی هموزایگوت و ها شتهکه در همه آنها به بررسی ر شدانجام 

پرداخته   میفات اقتصادی و جایگاه صفات کبا ص ارتباط آن
ی تعین ژنوتیپ ها دادهاز طریق   میژنوضریب همخونی  شد و

ی در ژنوم که ها شناسایی مکان .(03،13،13،63) محاسبه شد
اغلب هدف انتخاب بوده است کمتر در گوسفند مورد بررسی 

ی ها رشته ،ی در طی زمانها این مکانقرار گرفته است. 
دهند که شناسایی  میتشکیل را پایداری ایگوت یکسان هموز

ای برای نقشه به عنوانی مختلف ها این نواحی در ژنوم گونه
مهم  اقتصادی های ژنی مرتبط با صفاتشناسایی جایگاه

 باشد.  می
منطقه گوسفند در حدود یازده هزار سال قبل در ی گونه    

ب طبیعی اهلی شدن انتخا فرآینددر طی  .اهلی شد خاورمیانه
که با ی مختلف شد ها نژادمدن آبوجود  و مصنوعی منجر به

 ها نژاددرونتفاوت گذشت زمان تفاوت بین نژادها بیشتر و 
شده بین نژادهای ی فنوتیپی شناساییها تفاوت. (12) کمتر شد

تواند مدل خوبی برای مطالعات تغییرات  میمختلف گوسفند 
 ها ROHدر این راستا  ناشی از انتخاب و تکامل ژنوم باشد.

تنوع فنوتیپی که عامل   میتوانند در شناسایی نواحی ژنو می
هدف این باشد.  ،هستندو در صفات اقتصادی موثر  ها بین نژاد

در سطح ژنوم  ROHتوزیع جزایر  شناسایی مطالعه بیشتر
در مورد  تواند بینش عمیقی می بود کهگوسفندان دنیا 

ایجاد کند. نژادها  بین میژنو یها تتفاو در مؤثّر یها سازوکار
که  ROHدر جزایر  گرفته ی قرارها ژنعلاوه بر این شناسایی 

را بر صفات اقتصادی  وزایگوتماین نواحی ه اثرلقوه اب طوربه
  دهد، از اهداف این پژوهش بود. نشان می
 

 هامواد و روش
  نکلئوتیدیی تکها و کنترل کیفیت جهش ها داده

 k تراشهی تعیین ژنوتیپ شده با ها لعه از دادهدر این مطا   
 ازنژاد مختلف  36س گوسفند از أر 2363در  گوسفندی 34

نژادهای  برای ی ژنوتیپیها داده. سراسر دنیا استفاده شد
در  اندازه نمونه. و دو منظوره بود  میپش ،گوشتی، شیری

 تا آفریقایی سفیدنمونه برای نژاد دورپر  3از نژادهای مختلف 
 

 ی این مطالعهها داده. متفاوت بود چورا نمونه برای نژاد 124
از از طریق کنسرسیوم ژنوم گوسفند در دسترس است و  (26)

 سایت

http://widde.toulouse.inra.fr/widde/widde/main.d
omodule=sheep)) WIDDE  لیست . باشد میقابل دانلود

در جدول  گیرینمونه جغرافیایی یو منطقه نمونه نژادها، تعداد
نوکلئوتیدی اتوزوم در ی تکها جهش آورده شده است. 1
 ی ها جهشمورد استفاده قرار گرفت و  ها ررسیب

شده و افراد با ژنوتیپ گم MAF<43/4نوکلئوتیدی با تک
 محل وی بیها جهشررسی حذف شد. درصد از ب 3بیشتر از 

پس از ی جنسی حذف شد. ها کروموزم ی مربوط بهها جهش
 2442نوکلئوتیدی در کجهش ت 03601انجام تصحیحات 

 ی ها تعیین محل جهشبرای ماند. راس گوسفند باقی
( Oar_v4.0نوکلئوتیدی آخرین اسمبلی ژنوم گوسفند )تک

بر اساس  MAPو  PEDفایل مورد استفاده قرار گرفت. 
برای عدم تعادل  ها دادهاسمبلی ذکر شد تصحیح شد. 

 ،برای محاسبه ROHپیوستگی تصحیح نشد اما حداقل طول 
 (.16) مگا جفت باز در نظر گرفته شد یک

 ROHشناسایی جزایر 
 با بیشترین فراوانی در ژنوم  ROHمرتبط با  مینواحی ژنو   
نظر گرفته در  ROHیا جزایر  ROHعنوان نقاط داغ به

افزار با استفاده از نرم ROHجزایر د. بدین منظور وش می
Plink v1.09 حداقل  (.02) ی زیر استخراج شدها با معیار

فاصله ، حداکثر ROH 04تعداد جهش تک نوکلئوتیدی در 
حداقل  و جفت باز ولیک کی ،ی تک نوکلئوتیدیها بین جهش
زای جهش به ا یک ROHنوکلئوتیدی موجود در جهش تک

با فرض  یک هتروزایگوت در نظر گرفته شد. Kb 144 هر
در شده ژنوتیپ گم 6و  درصد 2/4 خطای تعیین ژنوتیپ

 ROHجزایر شد. برای شناسایی  منظور ROHمحاسبه جزایر 
ی که در هر طوربه ،شد استفاده Plinkی خروجی ها از فایل

 ROHنژاد تعداد دفعات ظهور جهش تک نوکلئوتیدی در 
. یک درصد از و بر تعداد حیوانات هر نژاد تقسیم شد محاسبه
 را که بالاترین ظهوردر هر نژاد، نوکلئوتیدی ی تکها جهش

در روی کروموزم  MAPو بر اساس فایل  داشتند ROHدر 
در نظر  ROHایر جز عنوانبه  گرفته بودند رپشت سر هم قرا

  .(63) شد گرفته
اطلاعات  وم مشخص شد ووموزرحدوده جزایر در هر ک

جهت شناسایی شد. رسم  ها در طول کروموزوماستخراج شده 
، ROHی موجود در محدوده جزایر ها QTLو  ها ژن

 UCSCدر سایت  ترتیببه شناسایی شدهی ها موقعیت

)http://genome.ucsc.edu/( Genome Browser  و
 سفندگو QTL بر خط پایگاه داده

(-https://www.animalgenome.org/cgi

bin/QTLdb/OA/index )برای  .مورد بررسی قرار گرفت
در منابع ی شناسایی شده ها ژنبررسی عملکرد بیولوژیکی 

 . جستجو انجام شد  میعل

   

 مریم نصرتی و محمدرضا محمد آبادی
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 ی تعیین ژنوتیپ شده شامل نژادها، تعداد نمونه و محل جغرافیایی نژادهاها مشخصات نمونه -1 جدول
Table 1. Characterizations of genotyped sample contain breeds, number of sample and geographical regions of breed  
              origins 

تعداد  مخفف نام نژاد قاره ردیف
تعداد  مخفف ژادنام ن قاره ردیف نمونه

 نمونه
1 

آسیا 
مرکزی و 
جنوب 
 شرقی

Bangladeshi Garole BGA 20 63 

 

Galway GAL 02 
2 Bangladeshi BGE BGE 20 63 German Texel GTX/TEX 03 
6 Changthangi CHA 22 61 Irish Suffolk ISF/SUF 33 
0 Indian Garole GAR 23 66 New Zealand Romney ROM 20 
3 Garut GUR 22 62 New Zealand Texel NTX/TEX 20 
3 Deccani IDC 20 04 Scottish Blackface SBF 33 
1 Sumatra SUM 20 01 Scottish Texel STX/TEX 64 
6 Tibetan TIB 61 02 Soay SOA 114 
2 

 خاورمیانه

Afshari AFS 61 06 

مرکز 
 اروپا

Wiltshire WIL 26 
14 Cyprus Fat Tail CFT 64 00 Black-Headed Mutton BHM 20 
11 Karakas KRS 16 03 Bundner Oberlander 

Sheep 
BOS 20 

12 Moghani MOG 60 03 East-Friesian Brown EFB 62 
16 Norduz NDZ 24 01 East-Friesian White EFW 2 
10 Qezel QEZ 63 06 Engadine Red Sheep ERS 20 
13 Sakiz SKZ 22 02 Swiss Black-Brow 

nMountain Sheep 
SBS 20 

13 

 آفریقا

African Dorper ADP 21 34 Swiss Mirror Sheep SMS 20 
11 African White Dorper AWD 3 31 Swiss White Alpine 

Sheep 
SWA 20 

16 Ethiopian Menz EMZ 60 32 Valais Blacknose Sheep VBS 20 
12 Namaqua Afrikaner NQA 12 36 Valais Red Sheep VRS 20 
24 Red Maasai RMA 03 30 

جنوب 
 غربی

Altamurana ALT 20 
21 

 آمریکا

Barbados Black Belly BBB 20 33 Australian Industry 
Merino 

AIM 66 
22 Brazilian Creole BCS 26 33 Australian Poll Merino APM 26 
26 Morada Nova BMN 22 31 Castellana CAS 26 
20 Santa Ines BSI 01 36 Chinese Merino CME 26 
23 Gulf Coast Native GCN 20 32 Chios CHI 26 
23 St. Elizabeth STE 14 34 Churra CHU 124 
21 

 شمال اروپا

Australian Coopworth CPW 12 31 Comisana COM 20 
26 Australian Poll Dorset APD 146 32 Leccese LEC 20 
22 Australian Suffolk ASU/SUF 142 36 MacArthur Merino MCM 14 
64 Border Leicester BRL 06 30 Merino Landschaf MLA 20 
61 Old Norwegian Spaelsau NSO/NSP 13 33 Ojalada OJA 20 
62 Boreray BOR 11 33 Rambouillet RMB 142 
66 Dorset Horn DSH 21 31 Rasa Aragonesa RAA 22 
60 Finn sheep FIN 22 36 Sardinian Ancestral 

Black 
SAB 24 

 نتایج و بحث
ظهور  با بیشترین نوکلئوتیدیی تکها یک درصد از جهش   

در نظر  ROHجزایر  عنوانبه ،ی هموزایگوتها در رشته
و  (63،32) ای در مطالعات گاوگرفته شد. آستانه مشابه

نواحی که  ،دیگر ای. در مطالعهه استشد منظور (34) گوسفند
بالاتر از  ROH در تک نوکلئوتیدیی ها جهشفراوانی ظهور 

 ، بود %04
 در پژوهش. (31،21) در نظر گرفته شد ROHجزایر  عنوانبه

 جهش تکمناطق با فراوانی ، (04و همکاران ) مسزاروس
در نظر گرفته  ROHجزیره  عنوانبه درصد 13 نوکلئوتیدی

برای انتخاب جزایر تری سختحد آستانه مطالعه در این . شد
ROH جزیره  033کلی  طوربه. شد منظورROH  با طولKb 

درصد از ژنوم  1کمتر از شناسایی شد که  Mb 11تا  06/21
ژنوم یکنواخت  در ROHتوزیع جزایر  .(2)جدول بود  گوسفند

برخی از جزایر اما،  .نبود و از نژادی به نژاد دیگر متفاوت بود
ROH در بعضی از 13و  14، 6، 2، 1ی ها کروموزوم روی 

نشان  در نژادهای مختلف مناطق مشترک .مشابه بود ها نژاد
 مختلف حامل بین نژادهای شابهم ROHجزایر  ،دهد می

 ،یو انتخابتولیدی  معیارهایهستند که مستقل از ی ها واریانت

برای  این نواحی که و یا این اندتاثیر انتخاب قرار گرفتهتحت
توزیع جزایر  (.31،32) اندبودهصفات مشابه مورد انتخاب 

ROH عدم تعادل پیوستگینوترکیبی،  ر سراسر ژنوم بدلیلد 
همبستگی در مطالعات  .(63،32،34) یکسان نیست ،و انتخاب
و همبستگی  عدم تعادل پیوستگیو  ها ROH تعداد مثبت بین
. (2،23) نوترکیبی گزارش شده است و ROH طول منفی بین

را  ROHدر حیوانات اهلی انتخاب طبیعی و مصنوعی الگوی 
ی مطلوب را ها در ژنوم که جهش . مناطقی(01) دهد میشکل 

 ROHدر خود دارند، تمایل دارند در ژنوم تثبیت شوند و جزایر 
. در انتخاب مصنوعی، (34) دهندتشکیل ها سالرا در طی 

انتخاب حیوانات برتر منجر به افزایش هموزایگوسیتی در 
در  ROHشود و فراوانی  میی هدف انتخاب ها اطراف جایگاه

یابد. این امر منجر به افزایش فراوانی  میاین نواحی افزایش 
و  1ی پیوسته با جایگاه هدف و پدیده انتخاب همراهها جایگاه

در این پژوهش  .(32) شود میی هموزایگوت ها تشکیل رشته
 ROHجزایر  عنوانبهدر هر نژاد  ها ROHترین % از فراوان1

ی ها تلف فراوانیی مخها در نظر گرفته شد، که در نژاد
با بالاترین  جزیره اول 14سپس در هر نژاد متفاوتی داشتند. 

در بین  .(63،34،32) فراوانی مورد ارزیابی بیشتر قرار گرفت
1- Selection hitchhiking 
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هیچ یک از که در این پژوهش شناسایی شد،  ROHجزایر 
ترین اما فراوان در جمعیت تثبیت نشده بود، ROHجزیره 
 سرتور مرینوآنژاد مک  ( در64)با فراوانی % ROHجزیره 

(MCMو ب ) (62041242-00411060) 2ر روی کروموزوم 
لاشه و صفات مرتبط با چربی شیر،  QTL 1مشاهده شد که 

https://www .گوشت در این ناحیه شناسایی شد )

bin/QTLdb/OA/index.-animalgenome.org/cgi (. 
ن کمتری و 1وی کرموزوم ر بر ROH زایربیشترین تعداد ج   

ی ها نژاد. (1)شکل مشاهد شد  20و  16ی ها موآن در کروموز
در بین سایر را  ROHجزایر  و بلندترین اروپایی بیشترین

ی اروپایی نژادها شمال اروپا تعداد ها در بین نژاد .نژادها داشتند
بیشتری داشتند اما متوسط طول برای نژادی  ROHجزایر 

 ترین طولو کوتاه دادکمترین تعجنوب غربی اروپا بیشتر بود. 
 بود فریقا و آمریکاآنژادهای مربوط به ترتیب به ROHجزایر 

گوسفند در حدود دهد که گونه  میمطالعات نشان . (2)جدول 
اروپا شد و با گسترش  قاره هزار سال قبل وارد 3444

 کشاورزی در دوران نئولیتیک نژادهای مختلف شکل گرفت
در حوالی رم ید و فروش پشم خر ،تولید ،در قرون وسطا. (66)

تر نژادهای کرد و بیش میرا در اقتصاد اروپا بازی   مینقش مه
ی با گوسفندان ون اروپایمویی مشتق شده از موفل

 دبا هدف تولی در طی قرن شانزدهم .جایگزین شدند میپش
ی سایر نژادها تلاقی ها میشی مرینوس با ها قوچ بالای پشم

 از رفع نیازهای پشم،بعد  و ورهدپس از این  (.16) داده شد
با سایر نژادها  ،بیشترگوسفندان بریتانیایی برای تولید گوشت 

ی گذشته افزایش ها در طی دهه علاوههب (.16) تلاقی داده شد
منجر به افزایش فشار  در اروپا تقاضا برای گوشت، شیر و پشم

با  ههمرا ها فرآیند نایبرای صفات تولیدی مهم شد و انتخاب 
و دریفت ژنتیکی منجر به کاهش تنوع ژنتیکی انتخاب طبیعی 
در مقایسه با  زایگوسیتی در گوسفندان اروپاو افزایش همو

آسیای ی ها نژاد ،یآسیای نژادهای بین درشد.  ها سایر قاره
 ROHجزایر  در مقایسه با نژاد خاورمیانه مرکز و جنوب شرقی

ی قزل، مغانی و سه نژاد ایراندر  بلندتری داشتند. بیشتر و
 Mb 3/6-3/2 با طول ROHجزیره  12افشاری در مجموع 

یا جزئی در  املک طوربه QTL 33و  ژن 11که شناسایی شد 
ها بیشتر QTLدر هر سه نژاد . قرار داشتمحدود این جزایر 

 قزل و در نژادتباط با صفات رشد و لاشه بودند اما ردر ا
 یایپشم نیز شناس و شیر مرتبط با صفات QTLبرخی  افشاری

رسد تلاقی کنترل نشده  مینظر به این اساسبر (.6)جدول  شد
.استدر جریان  ها گلهاین و مدیریت سنتی در 

 

 در نژادهای مختلف در مناطق جغرافیایی متفاوت ROHمشخصات و محل جزایر  -2 جدول
Table 2. Characterizations and location of ROH Island in all breeds in different geographical regions 

تعداد  تعداد نژاد ها قاره
 نمونه

تعداد جزایر 
ROH 

)متوسط به 
 ازاء هر نژاد(

میانگین طول 
ROH (Mb )جزایر 

 حداکثر(-)حداقل

کل تعداد 
ی ها ژن

شناسایی شده 
در جزایر 

ROH 

 14ی شناسایی شده در ها ژن
 با بیشترین فراوانی ROHجزایر 

ی حاوی اه کروموزوم
با  ROHجزایر  14

 بیشترین فراوانی

 ,AQP4،RGS4 ،EYA3, SFN 14 12/6( 41/4-6/1) 23(0/3) 116 3 آفریقا

LIN28A, CD52 ،RAB21 26 ،12 ،2 ،6 ،2 ،1 

( 10/4-03/13) 36(6/6) 224 3 آمریکا
32/2 64 MC1R, ZDHHC7 ،PTGFR ،

ALDOB 
13 ،10 ،12 ،6 ،2 ،1 

 آسیا

مرکزی و 
 01 2/0(11/4-16/11) 32(1/1) 214 6 جنوب شرقی

RELN, SLC26A3 ،PR ،
LOC654331 ،RAB21 ،

HAND1 ،IL12B 

22 ،16 ،13 ،3 ،0 ،6 ،
1 

( 32/4-1/14) 60(6/0) 123 1 خاورمیانه
21/6 03 CD3E,RPS25, CD3D 13 ،1 ،3 ،0 ،6 ،2 ،1 

 اروپا

 113 14/6(46/4-1/11) 131(6/6) 242 11 شمال
FH, ATP1B1, XCL1, SELP, 

SELE, MIR199A ،CRY1, 
TIMP3, MB,IFT27, BCAT1 ،

PDIA5، CLDN1 

16 ،12 ،14 ،3 ،6 ،1 

، LAMC2, PTGS2 ،DDX21 33 66/6(64/4-3/10) 14(1) 204 14 مرکز
SNCA ،DTNBP1 

23 ،24 ،12 ،14 ،3 ،
2 ،1 

 24 43/0(40/4-6/13) 16( 2/3) 302 13 جنوب غربی
TTPA ،ASF1A ،TRHR ،
ITM2B, LPAR6 ،RTN4, 

RTN4 ،EDN3 ،PDCD10 
16 ،14 ،2 ،6 ،6 ،1 

 

کامل یا جزئی در محدوده  طوربهمرجع ژن  233در کل    
ی ها ژنکل توجه به تعداد ، که باقرار داشت ROH ایرجز

 UCSC Genomeاساسبر  (n=234) در ژنوم گوسفند مرجع
)sc.edu/.uchttp://genome( Browser تقریبا یک چهارم 

 233این  .قرار داشت ROHدر محدوده جزایر  ی مرجعها ژن
یافت  ROHجزیره ی  033از کل  ROHجزیره  111ژن در 
ی ها جهشای از هبل توجدهد که بخش قا مینشان  شد که

در نواحی فاقد ROH (%13 )به دام افتاده در  تک نوکلئوتیدی
در تواند  میامر ن . دلیل ایته اندقرار گرفکم با تعداد ژن  یاژن 

 بر علاوه. (61) ژنوم گوسفند باشدحاشیه نگاری ناقص بودن 
تواند  می هدکننکد یرغ یدر نواح ROH یرجزا استقرار  ینا

اینکه یا  و باشد نامشخص  میانتخاب در نواحی تنظی بدلیل
کننده شده باعث تثبیت نواحی غیر کد به نوعی ژنتیکیرانش 

مانند  درصد ژنوم جانواران عالی 24بیش از . (61،0،31) است
دهد.  میکننده تشکل ی تکراری و غیر کدها را توالی گوسفند

شود و  میترجمه نشود اما  میکننده رونویسی نواحی غیر کد
از این نواحی ، اما برخی شود میحاصل ن ها نپروتئینی از آ

بخش رسد وجود  مینظر لذا به. (30)عملکرد بیولوژیکی دارند. 
 دلیلبه کنندهدر نواحی غیر کد ROHجزایر قابل توجهی از 

 از  مورد 14در این مطالعه  است. این نواحی بیولوژیکید عملکر
مناطق در  ،فراوان( ROH)جزایر  ROHترین جزایر فراوان

فریقا، آسیا )آسیای مرکزی و خاورمیانه(، آمختلف  جغرافیای
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مورد ارزیابی  و آمریکا، وب غربی(اروپا )شمالی، مرکزی و جن
راوان در مناطق جغرافیای ف ROHجزیره  14در  .قرار گرفت

با بیشترین فراوانی( حدود  ROHجزیره  34مختلف )در کل 
( مختلف مرتبط با صفات شیر QTL)  میجایگاه صفت ک 146

)درصد پروتئین، درصد چربی، درصد لاکتوز، میزان چربی، 
شیر و...(، لاشه )وزن لاشه، درصد  میران پروتئین، تولید

استخوان لاشه، تراکم استخوان، اندازه عضلات، رنگ گوشت، 
در و ... 6، امگا3اشباع، امگادرصد اسیدهای چرب اشباع و غیر

روزگی( و  30روزگی،  24(، وزن بدن )در زمان کشتار، گوشت
علاوه بر  .الیاف پشم، ...( شناسایی شد )وزن پشم، قطر پشم

 ROHجزیره  34 این از ناحیه 64در ژن مختلف  03این، 
-به ها روی کروموزم ROHتوزیع این جزایر  شناسایی شد.

کامل و جزئی در  طوربهی که ها QTLو  ها ژن فراوانی مراهه
نشان داده شده  2در شکل  محدوده این جزایر قرار دارند،

 است. 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 در نژادهای مختلف ها روی کروموزمبه ROHجزیره  14ترین فراوان ی کاندیدا شناسایی شده درها و ژن ROHتوزیع جزایر  -1شکل 
Figure 1. The distribution of ROH Island and detected candidate gene in top ten ROH Island, on chromosomes in 

different breeds 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 شناسایی شده در نژادهای مناطق جغرافیایی مختلف ROHجزایر  14ترین در فراوان هاQTLو  ها ، ژنROHتوزیع جزایر  -2شکل 
Figure 2. The distributions of ROH Island, genes and QTLs in top ten ROH Island 

هیچ جزیره  23و  20، 21، 11، 11ی ها کروموزم روی   
ROH  .که  ناشی از آن استع این موضوفراوانی یافت نشدند

مرتبط با صفات رشد،  یها QTLمهم و  یاقتصاد یها ژن
قرار  یها کروموزوم ینا یکمتر رو پشم و شیر ،لاشه ،گوشت
ژنوم نویسی حاشیه ناقص بودن یلبدل ینکها یا اندگرفته

نشان داد که در  ها بررسی .اندشدهنشناسایی هنوز  گوسفند
ی اتوزم گوسفند ها مبر روی کروموزو QTL 6366مجموع 

و  6، 2، 1ی ها قرار دارد که حدود یک سوم آنها روی کروموزم

ی ذکر شده ها ( و در کروموزم=1634nاند )قرار گرفته 3
یافت شد  QTL 034مجموعه 

(bin/QTLdb/-https://www.animalgenome.org/cgi )
و  2، 1ی ها فراوان بر روی کروموزم ROHبیشتر جزایر ( 11)
آنها در  بلندترتواند مرتبط با طول  میکه  اندقرار گرفته 6

ی کاندیدای ها ژن 1شکل . باشد ها کروموزم مقایسه با سایر
 طوربه. دهد مینشان  را فراوان ROHشناسایی شده در جزیره 

شناسایی ان فراو ROHژن مختلف در این جزیره  03 کلی
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چهار ژن  ،ی مرتبط با رشد و وزن بدنها ژندر دسته  .شد
CAPN ،TP53 ،MSTN  وGH ترین در محدوده فراوان
 با صفات ،CAPN کالپین، ژن قرار داشتند. ROHجزایر 

کالپین . (60،62) تردی گوشت و رشد در ارتباط است
ی ها کند که در مسیر میرا کد ی ی سیستئینها پروتئاز
 و مسئول بازسازییکی و فیزیولوژیکی فعال هستند پاتولوژ

با  TP53ژن موجود در عضلات اسکلتی است. ی ها پروتئین
 یت،در فعال  میژن نقش مه ینا. در ارتباط استوزن بدن 

 کند میبازی آپوپتوز  فرآیندو  DNAبه  متصل یسیرونو عامل
را  MSTN ژن یکیانواع ژنت PCR-RFLPمطالعه  یک .(61)

 مدراسگوسفند  یو رشد در نژادها یباط با عضله سازدر ارت

دیگر با استفاده  مطالعهدر  .گزارش کرد تکسلو  مچری،  رد
را که با صفات  MSTN ژن یکیانواع ژنت PCR-SSCP از

 یشو افزا یگوشت بدون چرب میزانکاهش ، گوشتتولید
. ژن (23) شد یینسبت گوشت کمر مرتبط است، شناسا

MSTN رشد عضلات  یبرا یکننده منفیمتنظ یکعنوان به
در گوسفند  MSTNکه عملکرد  میهنگا بنابراینکند.  میعمل 

  ها یچهشود، رشد ماه می دترب
ژن هورمون  که مشخص شده است. (6،36) شود میبرابر دو

ثر است و ؤم گیرییراز ش از پسوزن  یشبر افزا (GHرشد )
 یچرب یرهذخ کاهش ینبدن و همچن وزنافزایش  سبب

ی مرتبط با خصوصیات لاشه ها ژناز دسته  .(06،66) شود می
اشاره کرد.  ،CAST ،توان به ژن کالپاستاتین میو چربی 

بر کیفیت گوشت و ترکیب  گزارش شده است این ژن
 ثر است.ؤمل و شال گوسفندان زدر ی چرب ها اسید

پروتئاز کننده داخلی است که بر فعالیت کالپاستاتین یک مهار

در دسته  (.2) گذارد میاثر ن وابسته با کلسیم کالپین سیستئی
که از  شناسایی شد GDF9ژن  ،ی موثر در باوریها ژن

در  BMP15با ژن  این ژن همراهاست.  TGF-βخانواده 
ی ها سلول BMP15ژن . موثراست ها فولیکول تشکیل

دهد در حالی که  میقرارتاثیر گرانولوزا، تکا و اووسیت را تحت
از جمله  .(20) کند میرشد فولیکول را تنظیم  GDF9ژن 
و  LALBAی ها ژنتواند به  میثر بر تولید شیر ؤی مها ژن

GH  .ژن ارتباط بین اشاره کردLALBA تولید شیر در  و
. ژن هورمون رشد، (24) اسپانیا گزارش شد چوراگوسفندان 

GHدر این . (02) ، علاوه بر رشد بر تولید شیر نیز موثر است
و  MC1R ،TYRP1، موثر بر رنگ پوشش بدن ژن 6لعه مطا

KIT .ژن ،ها در بین آن نیز شناسایی شد MC1R  در کنار
ASIP یفادر گوسفند ابدن در تنوع رنگ پوشش   مینقش مه 

 فرآینددر  MC1Rبا  یستعملکرد آنتاگون یک ASIPکند.  می
-α یرندهبا مسدود کردن تعامل گ ASIPساخت رنگدانه دارد. 

MSH رنگدانه  ییرگذارد و باعث تغ می یررنگدانه تأث یتر فعالب
در سایر مطالعات  (.12) شود می ئوملانینبه ف یناز اوملان

ی مرتبط با صفات تولیدی، ایمنی و ها ژنالعه همانند این مط
شدن با شرایط محیطی در گوسفند و گاو گزارش شده اداپته

با پاسخ به  تبطی کاندیدا مرها ژنا اخیرمثال  عنوانبهاست. 
شناسایی ایتالیا   میبو گوسفند در ROHمحیطی در جزایر تنش

ع شده در ی واقها ژن. در مطالعات دیگر بر روی گاو (61) شد
 بودند ایمنیسیستم تولید شیر ودر ارتباط با  ROHجزایر 

ی مرتبط ها ژن ROH( در جزایر 22و همکاران )کیم  (.63)
 روتئین شناسایی کردند.صفات تولید شیر، چربی و پبا 

 

 در نژادهای ایرانی: افشاری، مغانی و قزل ROHمشخصات جزایر  -6ل جدو
Table 3. Characterization of ROH Island in Iranian sheep; Afshari, Moghani and Qezel 

 نژاد
تعداد 
جزایر 
ROH 

متوسط طول 
 ROHجزایر 
 حداکثر(-)حداقل

ی ها کروموزم
حامل جزایر 

ROH 

تعداد 
ی ها ژن

شناسایی 
 شده

 ی شناسایی شدهها ژن
تعداد 

QTL ی ها
 شناسایی شد

QTL ی شناسایی شدها 

( 16/4-1/14) 3 افشاری
01/6 11 ،1 ،2 1 

LPAR1, TXN, 

KLF4, ALDOB ،
FOS ،RPA1 ،

TXNDC17 

20 

ی چرب غیر اشباع، تراکم ها رشد و لاشه ) محتوی اسید
روزگی، افزایش  06و  33استخوان در لاشه، وزن بدن در 

ی ها وزن روزانه، وزن کشتار و وزن لاشه، محتوی اسید
چرب لینولنیک،آراشیدونیک و ایکوس پنتاتونیک(، شیر 

)تداوم شیردهی، میزان چربی، تولید شیر، پروتئین شیر، ( و 
 قطر اولیه پشم

-41/0) 6 مغانی
2/2)66/2 3 ،3 ،1 1 CYM 16 

ی پشت، لاشه و رشد )عمق عضلات، ضخامت چرب
محتوی اسید چرب غیر اشباع و پالمیتیک لاشه، وزن 
استخوان در لاشه، وزن عضله در لاشه، درصد چربی 

هفتگی، وزن تولد، اسکور سلولهای  6لاشه، وزن بدن در 
 بدنی(

 6 1، 6 31/2( 13/2-6) 0 قزل
CYP2J،SLC25A17, 

TEF NAGA, TSPO, 

TOB2, CYP2D6, 
LGALS1 

16 

استخوان، چربی، وزن استخوان و لاشه و گوشت )درصد 
ی چرب لاشه ها وزن عضله در لاشه، محتوی اسید

)پالمیتیک، لینولئیک کونژگه(، درصد پروتئین شیر، میزان 
  Staple length, Fecal oocyst count, Fecal eggپشم، 

count, 

 کلی گیرینتیجه
 ROHپوشش جزایر دهد که  مینتایج این پژوهش نشان    

م آنها در ژنوست و توزیع ها گوسفند کمتر از سایر گونهدر ژنوم 
، عدم وجود مدیریت سنتی ی مختلف یکسان نیست.ها نژاد

ی کمتر کنترل شده در ها و تلاقی برنامه اصلاح نژادی مدون
 نژادهای خاورمیانه و افریقاییشده است که  ثطول زمان باع

 ROH جزایر ترینو کوتاه کمترین برخلاف نژادهای اروپایی
تنوع ژنتیکی  نشان دهنده جزایر کمتر .را در داشته باشند

امکان اعمل فشار انتخاب است که  این نژادهار دبیشتری 
از این رو کند. نژادی فراهم میی اصلاحها بیشتر را در برنامه

علاوه هاهد بود و بپاسخ به انتخاب در این نژادها بیشتر خو
از  بخشیر انقراض قرار خواهند گرفت. کمتر در معرض خط
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ی ها QTLو یا ی ژننواحی این جزایر در داخل یا نزدیکی 
  قرار داشت. مرتبط با صفاتی مانند رشد، لاشه، شیر و پشم

منجر به  مهم انتخاب برای صفات اقتصادی رسد مینظر به
 گردد، میاطراف نواحی هدف انتخاب  در ROHتشکل جزایر 

 عنوانبهتواند  میاین جزایر در سطح ژنوم اسکن  از این رو،
ی مرتبط ها و جایگاه ها ژناستراتژی جایگزین برای شناسایی 

در علاوه شاید هب با صفات اقتصادی مورد توجه قرار گیرد.
انتخاب  هایروشدر در ژنوم تثبیت شده جزایر از ینده بتوانآ

ی تراشه ها در این پژوهش از داده. بر مبنای مارکر استفاده کرد
50k برای شناسایی جزایر  جهش تک نوکلئوتیدیROH 

بدلیل توزیع غیر یکنواخت و  50k. تراشه استفاده شده است
 ROH تعداد ،تراکم پایین جهش تک نوکلئوتیدی در ژنوم

پیشنهاد  . از این روکند میکوتاه را بیشتر از مقدار واقعی برآورد 
تر و یا می متراکها هتراش شود مطالعات دقیق تر با استفاده می

 یابی کل ژنوم انجام شود. ی توالیها روش
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Extended Abstract 
Introduction and Objective: Run of homozygosity (ROH) was used to detecting the genomic 
inbreeding in sheep. The locations of ROHs which are under positive selection, or laboring 
favorable allele in population, tend to be fixed in the genome and formation of ROH Island 
during long times. As detecting the ROH Islands, the genomic regions contain economic traits 
could be detectable.  
Material and Methods: In this study in order to identify the ROH Islands associated with the 
genes under selection, the 50k BeadChip genotyped data of 2536 sheep from 68 different breeds 
from all over the world were used. After quality control, 45341 SNPs in 2006 sheep were 
remained. ROHs were identified using Plink v1.09 software. One percent of SNP with the 
highest frequency in ROH were considered as ROH Islands.  
Results: A total of 465 ROH Islands (length: 27.43 Kb to 17 Mb) were identified, which 
covering less than 1% of the sheep genome. The ROH Islands was not distributed across the 
genome uniform and varied among breeds, but some common were identified. The highest and 
largest ROH islands were observed in European breeds. In contrast, the lowest and shortest were 
detected in African and American breeds, respectively. In this study, 256 genes were identified 
in 111 ROH Islands from total of 465 ROH Islands. of A quarter of the total reference genes 
identified in the sheep genome, were detected within the ROH islands. In this research, in a total 
of 103 QTLs associated with milk, carcass, body weight, and wool traits were identified in these 
regions.  
Conclusions: The results of this study revealed that, the selection processes in different sheep 
breeds for economic traits during several years, has led to the formation of many ROH islands 
in sheep genome, therefore scanning these regions at the genome level can be an alternative 
strategy to identify genes and associated loci with economic traits. 
 
Keywords: Autozygosity, Economic traits, Gene, ROH Islands, Sheep
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