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 4/5/1401تاریخ پذیرش:        17/3/1401تاریخ دریافت: 
 130   تا  121 صفحه:

 چکیده مبسوط 
 یاز تنوع نژاد زین رانیو در ا رودیمتفاوت به شمار م یهامیاقل به سازگاری در ییتواناحیوانات مزرعه ای با  نیتراز مهم یکیگوسفند  مقدمه و هدف:

 دهینام (ROH) های هوموزیگوت مشترکرشته که گیرندمیبه خود  ییخلوص بالا یژنوم ینواح یبرخ ،مکرر یهاانتخاب یجهیبرخوردار است. در نت زیادی
 .نمود ییرا شناسا موجود در این نواحی یهاو ژندنبال را  این نژادهاانتخاب در  یهاهدف توانیم در ژنوم گوسفندان ینواح نیا ی. با بررسشوندیم

و  یخاکستر ،یبلوچ ،ییماکو ،یگل، مغانافشار، قزل، قره هاینژاد شامل یرانیا انگوسفنداز نمونه  28 یژنوم یهامنظور، داده برای این ها:مواد و روش
 ترازهمژنوم مرجع گوسفند  به BWAافزار توسط نرم بالا تیفیباک یهاخوانش ،هاداده حیو تصح یفیک یپس از بررس دریافت شد. NCBI داده گاهیشال، از پا

. سپس شد دیها تولSNP با تبطاطلاعات مر با محتوی VCF1  لیفا ،VCFtoolsافزار شدند. با استفاده از نرم لتریو ف ییشناسا هاانتیو سپس وار شد
 .شدند ییاشناس ینواح نیموجود در ا یهاژن تیشده و در نهااستخراج  گوتیهموز یهارشته

(، گروه KB) یگل و بلوچقره یگروه اول شامل نژادها .شدند یبندمیبه سه گروه تقس ،یرانیا یمربوط به نژادها یها، نمونهPCA جیبراساس نتا ها:یافته
در هر یک از  ،زیآنال نتایج این ( بودند. طبقSGAG) یقزل و خاکستر ،یشال، افشار ی( و گروه سوم شامل نژادهاMM) ییو ماکو یمغان یدوم شامل نژادها

هر فرد(  یبه ازا هیناح 57/62) 876هر فرد( و  یبه ازا هیناح 17/23) 139هر فرد(،  یبه ازا هیناح 375/52) 419 ترتیببه SGAGو  KB ،MM یهاتیجمع
، ندشد شناسایی SGAGو  KB یهاتیدر جمع ترتیببهمشترک )حداقل دو نمونه(،  گوتیهموز یرشته 17و  6 علاوه بر این،. شناسایی شدند ROHناحیه 
 نیپروتئ یکننده ژن کد 173و  99 ترتیببهمشترک،  یهاROH یسینونشد. پس از شرح شناسایی یمشترک ROH ناحیه چیه MM تیجمع در کهی در حال

 ییندهایو فرآ ریها در مسژن نینشان داد که اغلب ا یژن آنتولوژ زیآنال جی. نتاندشد شناسایی SGAGو  KB یهاتیجمع یبرا یمناطق ژنوم نیدر داخل ا
و  MYL6گوشت ) تیفیو ک یرشد و نمو بافت عضلان نی( و همچنNCOR1و  FLCN ،ELOVL3 ،STK3 ،SREBF1) یو چرب یانرژ سمیمانند متابول
TMOD1هستند. لی( دخ  

 نیوجود دارد. از ا رانیا یگوسفند بوم یدر نژادها یختگیتنوع و آمبالایی از گفت که سطح  توانیمطالعه، م نیحاصل از ا جیبا توجه به نتا گیری:نتیجه
 گر،یاز طرف د د.استفاده کر مناسب دیتولسطح با  یینژادها دیو تول ی مختلفنژاد اصلاحاهداف  نهیدر زم توانیم یگوسفند بوم یدر نژادها ژهیو تیظرف
 . دنبخشزمان دست یابی به اهداف اصلاحی در این نژادها را شتاب می  نیز قیتحق نیا درشده  ییشناسا دیکاند یهاژن

 

 یانرژ سمیگوشت، متابول تیفیک گوت،یهموز یهارشته های کلیدی:واژه
 

 مقدمه
منظور است که به یگوسفند از جمله نشخوارکنندگان      

و پشم،  ریگوشت، ش دیتول ریبه اهداف چندگانه نظ یابیدست
 لیدلآن اتفاق افتاده است. گوسفند به یرو یسازیاهل ندیفرآ

 یهابومستیدر ز مناسب یستیاز قدرت زبرخوردار بودن 
 اریبس وانیسخت، ح یطیمح طیشرا اب یمتنوع و سازگار

 لیدل نیا به رانی. ا(17) آیدبه شمار میجهت پرورش  یمناسب
 یبندگرم و خشک طبقه یبا آب و هوا یکه جزء کشورها

بوده  یامروز یگوسفند یاز نژادها یاریخاستگاه بس شود،یم
است که  یمتنوع اریبس و نژادهای هاپیاکوت( و شامل 46)

 طیمح نیبا دخالت انسان به ا یو برخ یعیصورت طببه یبرخ
های تنوع آب و هوایی و وضعیت .اندهسخت سازگار شد

 27سطح کشور ایران منجر به تشکیل اجتماعی مختلف در 
 یرانیا انگوسفند(. 42اکوتیپ و نژاد گوسفند بومی شده است )

قابل  ریگوشت و ش داتیاغلب چندمنظوره بوده و معمولا تول
شال، قزل،  ،ییماکو ،یمغان ،یگل، افشار. قرهدارند یقبول

 روندیبه شمار م هاژنوتیپ نیا یاز جمله یو بلوچ یخاکستر
 رشپرو یخاص یمیو اقل ییایجغراف طیکه هر کدام در شرا

ی نامگذاری بیشتر نژادهای ایرانی نحوه .شوندیداده م
ها ی آندهندهی پرورشبراساس خاستگاه جغرافیایی و قبیله

بوده و براساس صفات ظاهری و عملکردهای تولیدمثلی 

گوسفند  ینژادها یژن یخزانه (.39شوند )بندی میطبقه
 یکیبه لحاظ ژنت یوانیح یگونه نیبوده و ا یغن اریبس یرانیا

از  زانیم نیبرخوردار است. جهت حفظ ا ییبالا اریاز تنوع بس
 ،یهر کدام از صفات مهم اقتصاد تیفیک یتنوع و ارتقا

 یحطرا ینژادو اصلاح یپرورش قیدق یهایزیربرنامه یستیبا
 (.38م )یها را در دستور کار خود قرار دهاز آن تینموده و تبع

و  یابیدر توالی دینسل جد یهایتکنولوژ شرفتیپ با  
 یهابرنامه شتریها، ببه آن یسطح دسترس شیافزا نیهمچن

 یاست که از کارها یجینتا یهیبر پا یامروز نژادی اصلاح
ژنوم موجودات  یابزارها رو نیصورت گرفته توسط ا یقاتیتحق

ژنوم کامل  هایداده (. امروزه41) ندیآیدست ممختلف، به
 شرفته،یپ یابزارها نیا یواسطه بهگوسفند در دسترس بوده و 

. ژنوم (7) ردیگیآن انجام م یرو یگوناگون یزهایآنال
از  حیاست که استفاده صح یاطلاعات یموجودات مختلف حاو

ها در های آنظرفیتشناخت  یرا برا یها، بستر مناسبآن
امر ضرورت  نی. همکندی، فراهم مجهت بهبود عملکرد

آشکار  راموجودات مختلف  یاطلاعات ژنوم ییرمزگشا
 وستهیپ یهاانتخاب ریتاث که تحت ی. مناطق ژنومسازدیم

از خود  یرد رند،یگی)توسط انسان( قرار م یمصنوع ای یعیطب
و  هیتجز یکه با انجام برخ گذارندیم یژنوم جا یبر رو

ها پرداخت. در آن ییبه شناسا توانیممناسب  یها لیتحل

1- Virtual Contact File 

 دانشگاه علوم کشاورزی و منابع طبیعی ساری
 پژوهشهای تولیدات دامی
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 یهاگاهیاز جا ییهاگستره توانیم یمناطق ژنوم نیا
مختلف را مشاهده کرد که معمولا  یهابا طول گوتیوزهم

 نیاست. به ا نییپا اریها بسدر آن یدیتنوع نوکلئوت زانیم
)ROH (1گوتیهموز یهابالا، رشته یکیمناطق با خلوص ژنت

از  یاوستهیپبه هم یهامناطق بخش نی. اشودیگفته م
 هب پیها دو هاپلوتژنوم هستند که در آن گوتیقطعات هموز

جد مشترک در  کیوجود  لیدلبه ن،یاز والد دهیارث رس
ها ROH (. طول36) باشندیم گریکدیها، مشابه آن یشجره

 یدر شجره یهمخون نکهیباشد احتمال ا شتریهرچقدر ب
رخ داده باشد بالاست و سخت  کینزد یهادر گذشته تیجمع

ل، یدل نیرا از هم جدا کرد. به هم پیقطعات هاپلوت نیبتوان ا
ROH کل  یهمخون زانیم ینیب شیپ یبرا یمناسب اریمع

، شامل ROH مناطق ی(. گاه19) شودیژنوم درنظر گرفته م
 ایمثبت  ریتاث یپیصفات فنوت یبرخ یاست که رو ییهاژن
 ینمونه یدر تعداد قابل توجه ROH . وجودگذارندیم یمنف
 رددر مو یانتخاب یروین کیحضور  انگریب تواندیم یشیآزما
باشد که  تیجمع کی کینزد ایدور  یخاص در گذشته یصفت
. با (17) اندکرده تیتثب تیرا در جمع یدیمف یهاآلل نیچن

دارند،  یزیتنوع ناچ زانیکه م یمناطق ژنوم نیا قیدق یبررس
 ایها ژن ییبرده و با شناسا یبه وجود انتخاب پ توانیم

QTLیمدکارآ شیدر جهت افزا ینواح نیمرتبط با ا یها 
هستند، دست  یکه در ارتباط با آن نواح یصفات مهم اقتصاد

بر این اساس، برای بررسی  . (36) دز ینژادبه کار اصلاح
های هموزیگوت و شناسایی نشانگرهای انتخابی، توزیع رشته

چندین مطالعه روی حیوانات مزرعه انجام گرفته است. رابیول 
جهت بررسی  ROHاز قطعات ( 15ایسلام و همکاران )

در شش بز چینی  های کاندیدترکیب جمعیتی و شناسایی ژن
 86جایگاه خالص که حامل  54استفاده کردند. در همین راستا 

را شناسایی شد که غالبا صفات تولیدمثلی ژن کاندید بودند، 

ی دیگری که به همین در مطالعه .دادندتاثیر قرار می تحت
های گوشتی گوسفندان تجاری انجام گرفت، ترتیب روی سویه

 روی که اغلب شناسایی شدندهایی مناطق ژنومی حامل ژن
ها ی بدن و شکل ماهیچهرنگ پوست، اندازه ی نظیرصفات

های هموزیگوت (. تجزیه و تحلیل رشته36ند )اثرگذار بود
منجر  (16و شتر ) (29اسب ) ،(18های دیگری مانند گاو )گونه

شده و اطلاعات  اثرگذارو های کاندید شناسایی ژن به
ی حیوانات مزرعه بالا برده اصلاحگران ژنتیکی را در زمینه

 ROH یموجود در نواح دیکاند یهاژن ییشناسا با است.
 افتیها را آن انتخاب در یهانهیزم توانیم ،یرانیگوسفندان ا

شده، دست به  افتی یهاو در جهت بهبود صفات مرتبط با ژن
و  ییمطالعه، شناسا نیزد. هدف از انجام ا یاصلاح یکارها
 یرانیا یمربوط به هشت نژاد گوسفند بوم یهاROH یبررس

 ،یکل ژنوم بود. گام بعد یابییتوال یهابا استفاده از داده
باشد می شده ییشناسا ینواح نیموجود در ا هایژنشناسایی 

ارزشمندی در  یاطلاعات عملکرد ،هاآن یسینوشرح که
دهد. ها و عملکردهای نژادهای ایرانی میی تواناییزمینه

مربوط به هشت نژاد مورد مطالعه، در  یهانمونه ن،یعلاوه بر ا
 آنها پرداخته شد. سهیشده و به مقا یبندسه گروه کلاس

 
 ها مواد و روش

 هاداده یآورجمع
 ینمونه گوسفند بوم 28کل ژنوم  یابییتوال یهاداده      

 و گل پنجقره هاینژاد از هر یک ازشامل پنج نمونه  یرانیا
 ،یمغان یاز نژادها کیهر  یو سه نمونه به ازا یافشار
 SRAاز بخش  ،یو بلوچ یشال، قزل، خاکستر ،ییماکو

، 1در جدول  انتخاب و سپس دانلود شدند. NCBI تیسا
ی مورد نمونه 28 برای ی کدهای دسترسیهمهلیست 

 .ارائه گردیده است استفاده در این مطالعه
 

 ی گوسفندنژادهاها در هر یک از توالیکد دسترسی  -1جدول 
Table 1. Accession number of sequencing for each sheep breeds 

 (Accession Number)کد دسترسی
 

 (Breed Name)نام نژاد
 

SRR11657634 گلقره (Karakul) 
SRR12396969 قره( گلKarakul) 

SRR12396932 قره( گلKarakul) 

SRR12396933 قره( گلKarakul) 

SRR12396935 قره( گلKarakul) 
SRR12396937 ( بلوچیBaluchi) 
SRR12396859 ( بلوچیBaluchi) 
SRR12397022 ( بلوچیBaluchi) 
SRR12397020 ( مغانیMoghani) 
SRR12397019 ( مغانیMoghani) 
SRR11657633 ( مغانیMoghani) 
SRR12397021 ( ماکوئیMakui) 
SRR16036490 ( ماکوئیMakui) 
SRR11657631 ( ماکوئیMakui) 
SRR12396952 ( شالShal) 
SRR12396955 ( شالShal) 
SRR11657630 ( شالShal) 
SRR12396959 ( قزلGhezel) 
SRR12396960 ( قزلGhezel) 
SRR11657628 ( قزلGhezel) 

SRR501853 ( افشاریAfshari) 
SRR501871 ( افشاریAfshari) 

SRR12396956 ( افشاریAfshari) 
SRR12396958 ( افشاریAfshari) 
SRR11657629 ( افشاریAfshari) 
SRR12396961 ( خاکستریGrey) 
SRR12396936 ( خاکستریGrey) 
SRR11657627 ( خاکستریGrey) 
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 ژنوم مرجع در یرازتها و همداده یفیک کنترل
از  ،شده یآورخام جمع یهاداده یفیتک یابیمنظور ارزبه   
با  یها( استفاده شد. خوانش9/11)نسخه  FastQCافزار نرم

Trimmomatic (2 )افزار نرم 39/0کم توسط نسخه  یفیتک
شدند  ادهمنظور استف ینکه به ا هاییینهاصلاح شدند. گز
، LEADING:5 ،TRAILING:5شامل 

SLIDINGWINDOW:5:20 و MINLEN:40  بود که در
ها از نمونه یشد. در مورد برخ اعمالها داده یمورد همه

 ابتدایی یدحذف دو نوکلئوت ی، براHEADCROP یینهگز
های در نمونه، استفاده شد. به دلیل کیفیت پایین هاخوانش

 یاما در برخ ،مشاهده نشد یروآداپت یآلودگ یچهمورد مطالعه، 
افزار شد که توسط نرم یافت PolyG هاییرهها زنجمونهن

prinseq-lite ( حذف شدند. با استفاده از 4/20/0 ی)نسخه
BWA (21 ،)افزار نرم 17/7 ینسخهدر  MEMدستور 

ژنوم مرجع گوسفند  با ،شده یشپالا یهاخوانش یهمه
(GCF_016772045.1هم ،)هاییلفا ییهراز شدند. کلت 

SAM افزار مرحله توسط نرم یندر ا یدیتولSAMtools 
 هاییلشدند. فا یلتبد BAM یبه فرمت فشرده( 22)

BAMافزار نرم ییلهوس، بهPicard 
(http://broadinstitute.github.io/picardمرتب ،)  و

 ، حذف شدند.1شده مضاعف یهاخوانش
 هایانتوار شناسایی

قبل، توسط  یشده در مرحله جادیا BAM یهالیدر ابتدا فا  
در  یمحل یترازهم(، باز28( )7/3 ی)نسخه GATK یبرنامه

اضافه، انجام شد. سپس -حذف یهاگاهیبه جا کینزد ینواح
مشخص  یبرا PCA زیآنالPLINK (35 ) افزارتوسط نرم
مورد مطالعه انجام  ینژادها یکیژنت یبنددسته تیکردن وضع

، کل هشت نژاد مورد مطالعه به PCA جیگرفت. براساس نتا
گل و قره یاول شامل نژادها یشدند: دسته میسه دسته تقس

 ییو ماکو یمغان یدوم شامل نژادها ی، دسته(KB) یبلوچ
(MM) و  یشال، قزل، افشار یسوم شامل نژادها یو دسته
 ggplot2 جیپک یلهیوسبه جینتا نیا(. SGAG) یخاکستر

در مرحله بعد، با کمک  .شدند یسازیبصر  Rافزارنرم
 تمیو با استفاده از الگور GATKی برنامه

HaplotypeCaller افراد در حالت یهمه یهاانتیارو ERC 

GVCF شدند. سپس، با استفاده از ماژول یفراخوان 
GenotypeGVCFsهر یهاانتیهمزمان وار یی، به شناسا 

و در مجموع سه  پرداخته شد( SGAGو  KB ،MM) گروه
 یدهندهلیافراد تشک یهاانتیوار یشامل همه VCFل یفا

مطالعه، فقط  نیشد. از آنجا که طبق هدف ا جادیهر گروه ا
( SNP) یدینوکلئوتتک یهایاز نوع چند شکل یهاانتیوار
دسته از  نیبودند، ا ازیمورد ن زیروند آنال یادامه یبرا
موجود در  SelectVariantsی نهیتوسط گز هاانتیوار

نوع از  نیکردن ا لتریف یشدند. برا نشیگز GATK یبرنامه
استفاده شد.  BCFtoolsو  GATK یهااز برنامه ها،انتیوار

 1QD  ،60.0> 2FS  ،< 3MQ >2.0 که ییهاSNP یهمه

40.0 ،MQRankSum < -12.5 ،ReadPosRankSum < 

کنار گذاشته  زیآنال یاشتند، از ادامهد  4SOR <3.0و  -8.0
 تعداد ،یباز 10 یهادر پنجره که یدر صورت نیشدند. همچن

SNPتوسط دستور هاانتیوار نیباشد، ا 3 از شیا به 
VariantFiltration ی برنامهGATK و در  شده لتریف

 یهمه VCFtools (6)ی کار بردن برنامهبا به ت،ینها
SNP شامل: ریز یارهایکه از معهایی  

minDP 5 ،maf 0.05 ،min-alleles 2 ،max-alleles 2 ،
max-missing 0.8  وhwe 0.001 .حذف  کردندینم تیتبع

که در  ییهاگیو کانت یجنس یهاکروموزوم ت،یدر نها .دشدن
 VCF یهالیقرار نگرفته بودند، در فا یکروموزوم یهایتوال
 گرفته شدند. دهیناد یینها

 هاROH شناسایی
و با  make-bed، با دستور PLINKافزار با استفاده از نرم   

، no-sex ،no-parents ،no-fid یهادرنظر گرفتن آپشن
no-pheno  وallow-extra-chrیهابا فرمت لی، سه فا 

fam ،bim  وbed شدند. در ادامه، توسط دستور  جادیا
homozyg یهانهیو با لحاظ گز allow-extra-chr ،

homozyg-window-het 1 ،homozyg-window-

missing 3 ،homozyg-snp 50 ،homozyg-kb 500 ،
homozyg-density 50  وhomozyg-gap 1000 ،

 نیهمچننظر استخراج شدند.  مورد گوتیهموز یهارشته
 یدو فرد دارا نیکه حداقل ب ییهاROH ییشناسا یبرا

در برنامه  homozyg-groupبودند، از ابزار  یهمپوشان
PLINK1.9 .بهره گرفته شد 

 نویسیشرح
 هایROHهای موجود در نواحی پس از استخراج ژن   

 BEDtoolsافزار نرم وه با استفاده ازرگ شناسایی شده در هر
 ،مرتبط با ژنوم گوسفند GTF یل( و فا37) 2(/1/27 ینسخه)

ها با کمک آنالیز ژن آنتولوژی ژنعملکردی این  یسینوشرح
(GOدر برنامه) ”g:Profiler ” صورت پذیرفت. در واقع، آنالیز

GO های ها را در گروهدهد تا ژناین امکان را به ما می
(، عملکرد BPعملکردی مربوط به فرآیندهای زیستی )

 KEGG( و مسیرهای CC(، اجزای سلولی )MFمولکولی )
ناسایی عبارات معنادار ژن آنتولوژی برای ش بندی کنیم.کلاس

تصحیح شده )با  p-value، از آستانه KEGGو مسیرهای 
( کمتر و مساوی Benjamini-Hochbergاستفاده از روش 

 .(47) استفاده شد 05/0
 

 نتایج و بحث
به سه  ی، هشت نژاد مورد بررسPCA زیآنال جیبراساس نتا  

(، گروه PC1اول ) یشدند. مولفه یبندمیتقس یکل یدسته
MM یهاگروه زیدوم ن ینژادها جدا کرده و مولفه گرید را از 
KB  وSGAG نی(. ا1کرد )شکل  کیرا از هم تفک 
 ،ییایعمده پراکنش جغراف لیبه سه دل توانیرا م یبندمیتقس

 نیا یدیاهداف تول نیو همچن یکیمورفولوژ اتیخصوص
 .نژادها نسبت داد

، KB یهاتیجمع یبرا ROH ینواح ،زیآنال نیا جیطبق نتا   
MM  وSGAG هر  یبه ازا هیناح 375/52) 419 بیترتبه
 57/62) 876هر فرد( و  یبه ازا هیناح 17/23) 139فرد(، 

طول کل  نیانگیشد. م ییشناسا هر فرد یبه ازا هیناح
ROHیهاتیسه جمع یها برا KB ،MM  وSGAG 

1- Duplicated Reads              2- Qual By Depth          3- Fisher Strand          4- RMS Mapping Quality        5- Strand Odds Ratio 
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 نیشتریو ب 409/500 نی)کمتر 4/726برابر  ترتیببه
 نیشتریو ب 049/501 نی)کمتر 38/750(، 096/2379
 نیشتریو ب 5/500 نی)کمتر 31/771( و 065/1906
 یهاROH ،یمحاسبه شد. در مطالعه کنون (468/2494

با  یهاROHشده، بر اساس اندازه در سه گروه  ییشناسا
از  تریولان)متوسط( و ط Mb 2-1)کوتاه(،  Mb 1-5.0طول 

Mb 2 یتی)بلند( قرار داده شدند. در هر سه گروه جمع، 
ROHدرصد را به خود اختصاص دادند.  نیشتریکوتاه ب یها

 تیجمع یهاROHدرصد از  5/79در حدود  بیترت نیبه ا
KB ،39/72  درصد ازROHتیجمع یها MM  1/74و 

 یهاROHمربوط به  SGAG تیجمع یهاROHدرصد از 
 (.2 کلکوتاه بودند )ش

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

گل و بلوچی )آبی(، نژادهای قره MMی . نژادهای مغانی و ماکویی در دستهPCAبندی هشت نژاد بومی ایرانی براساس نتایج دسته -1شکل 
 )صورتی( SGAGی ی در دستهقزل و خاکستر ی،شال، افشارای( و نژادهای )قهوه KBی در دسته

Figure 1. Eight Iranan indigenous breeds classified based on PCA results. Moghani and Makui breeds in MM group 
(blue), Karakul and Baluchi breeds in KBgroup (brown) and Shal, Ghezel, Afshari, and Grey breeds in SGAG group 

(pink) 
 

(، 36ی انجام گرفته روی گوسفندان تجاری )در مطالعه  
 10شناسایی شده طولی کمتر از  ROHهای بیشتر رشته

ها حداقل یک درصد از نمونه 21/8میلیون باز داشتند و تنها 
ROH میلیون باز داشتند. در بررسی گوسفندان  20تر از بزرگ

هایی ROH، فراوانی (4بومی چینی توسط چنگ و همکاران )
های هزار باز داشتند، در تمام نمونه 500که طول کمتر از 

 ROHمورد مطالعه بیشترین بود. از طرفی هرچه طول 
 کرد.شد، تنوع ژنتیکی آن کاهش پیدا میتر میای بزرگنمونه

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

  SGAG)نمودار میانی( و  MM)سمت چپ(،  KBهای وهبرای گر طولی یهای شناسایی شده در سه دستهROH کل تعداد -2شکل 
 )سمت راست(.

Figure 2. The total number of ROHs identified in the three longitudinal categories for KB (left), MM (center) and 
SGAG (right) groups 
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 نیا انگریب تیبلند در جمع یهاROHوجود  یطور کلبه  
 یهادر گذشته تیدر جمع یاست که احتمالا همخون قتیحق
 نینشانگر ا زیکوتاه ن یهاROHرخ داده است. وجود  کینزد

 یهادر نسل ت،یدر جمع انتخاب ای یزیآمشیامر است که خو
 دهیدر اثر پد کهیطوردور رخ داده است به اریگذشته و بس

ها در طول زمان کاهش شکسته شدن کروموزوم، طول آن
کوتاه در  یهاROHبالا بودن درصد  لیدل. به(19)است  افتهی

استنباط کرد که  نیچن توانیم ،یرانیمورد مطالعه ا ینژادها
 یتیگوسیسطح هتروز یدارا یمورد بررس یهاتیافراد جمع

در  فندسبک پرورش گوس لیبه دل تواندیهستند که م ییبالا
به  رانیباشد. عموما پرورش دهندگان گوسفند در ا رانیا

که  دهندینشان م یادیز یعلاقه گرید یهااستفاده از قوچ
دهد.  شیرا افزا یداخل نژاد یکیتنوع ژنت دتوانیامر م نیا

ها از ها و طول کروموزومROHدرصد پوشش  نیب یرابطه
نکردند، هرچند با کاهش طول  یرویپ یخاص یالگو

 رفتیبالا م یها تا حدودROH یها نسبت طولکروموزوم
، MM تیتعداد کم نمونه در جمع لی(. احتمالا به دل3)شکل 

نشد، هرچند  ییها شناساعدد از کروموزوم 7 یرو ROH چیه
 زین تیجمع نیمانند وجود تنوع بالا در ا یگرید لیدلا

 رسدیم نظرها شود. به ROH ییمنجر به عدم شناسا تواندیم
نژادها با تعداد نمونه  نیا زیمورد، آنال نیبحث بهتر در ا یبرا

 باشد. یبالاتر راه حل مناسب
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 MM)الف(،  SGAGجمعیت هر کروموزوم در  روی( خط آبیآنها ) یدرصد پوشش طول یانگین( و منارنجیها )ستون ROHتعداد  -3شکل 
 )ج(. KB)ب( و 

Figuer 3. The number of ROHs (orange bar) and average percentage of longitudinal coverage (blue line) per 
chromosome in SGAG (A), MM (B), and KB (C) populations  
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حداقل دو نمونه مورد  نیمشترک ب یهاROHکه  یزمان    
کروموزوم  6 یرو گوتیهموز یرشته 6قرارگرفتند،  یبررس

 8 یرو گوتیهموز یرشته 17و  KB تیمتفاوت در جمع
دست آمد. هنگام ، بهSGAG تیکروموزوم متفاوت در جمع

 یهانمونه نیب یمشترک ROH چیه MM تیجمع یبررس
مشترک منجر  یهاROH یسینوشرحنشد.  دایپ تیجمع نیا

 ترتیببه نیکدکننده پروتئ دیژن کاند 173و  99 ییبه شناسا
 یژن آنتولوژ یشد. بررس SGAGو  KB یهاتیجمع یبرا

عبارت مرتبط با  کی ییمنتخب منجر به شناسا یهاژن نیا
و سه عبارت مرتبط با  KB تیجمع یبرا (CC) یسلول بیترک
 بیعبارت مرتبط با ترک کی همراهبه (BP) یکیولوژیب ریمس

 (.2شد )جدول  SGAG تیجمع یبرا (CC) یسلول
 

 آنالیز ژن آنتولوژیاز دار عبارات و مسیرهای معنی -2جدول 
Table 2. Significantl terms and pathways from gene ontology analysis 

 یتجمعنام 
(Population Name) 

 منبع
(Source) 

 نام اصطلاح
(Term Name) 

ID اصطلاح 
(Term ID) 

 ندرجه اطمینا
(Adjusted p) 

KB یسلول یبترک 
(Cellular Components) 

Cytoplasm 
 GO:0005737 0.018 )سیتوپلاسم(

SGAG ییولوژیکب فرآیند 
(Biological Process) 

Renal Vesicle Induction 
 GO:0072034 0.069 )القاء وزیکول کلیوی(

SGAG یولوژیکیب فرآیند 
(Biological Process) 

Protein Catabolic Process 
 GO:0030163 0.069 )فرآیند کاتابولیک پروتئینی(

SGAG یولوژیکیب فرآیند 
(Biological Process) 

Animal Organ Development 
 GO:0048513 0.069 اندام حیوانی(ی )توسعه

SGAG یسلول ترکیب 
(Cellular Components) 

Cytosol 
 GO:0005829 0.01 سلولی()مایع درون

 
 مسیرهادر  بررسی شده در این آنالیز تعدادی یهاژن یناز ب   

، FLCN) یو چرب یانرژ یسممرتبط با متابول فرآیندهایو 
NCOR1 و STK3  در جمعیتKB و SREBF1  و

ELOVL3  در جمعیتSGAG رشد و نمو در  تعدادی( و
در  TMOD1و  MYL6گوشت ) یفیتو ک یبافت عضلان

از  یکی( FLCN) یکولین. فولمشاهده شد (SGAGجمعیت 
 یسلول یانرژ یسماست که احتمالا در متابول یمهم یهاژن

که به  کندیم یدنام تول ینبه هم ینیژن پروتئ یندخالت دارد. ا
. چسبدیم FNIP2و  FNIP1 یهابه نام یگرد یندو پروتئ

(. 1،12کنش دارند )برهم AMPK یربا مس یندو پروتئ ینا
فعال  یابدیکاهش م یسلول ATP یزانکه م یزمان یرمس ینا
 یهموستاز یاصل هایکنندهیماز تنظ یکی( و 30) شودیم

ژن با  ین(، ا45و همکاران ) یان هاییافتهاست. طبق  یسلول
 یمنف یمدر تنظ ینقش مهم AMPK یرمس یرو یرتاث

دارد. با در نظر گرفتن اثر  یتوکندریاییم یعملکردها
 گذارد،یم ATP یسممتابول یژن رو ینکه ا یرمستقیمیغ
 یژن نقش پررنگ ینبرداشت کرد که احتمالا ا ینچن توانیم

متعلق به  ELOVL3(. ژن 13دارد ) یوساز سلولدر سوخت
نقش  یانرژ یسممتابول یمها است که در تنظاز ژن یاخانواده
 یانو پوست ب یاقهوه یژن در بافت چرب یندارند. ا یاعمده

گوسفند،  یصورت گرفته رو یقات(. در تحق32دارد ) ییبالا
سنتز، رسوب و  یزمینهدر  انتخابی کاندیدهایژن جزء  ینا

 یمطالعه(. در 27،40گزارش شده است ) چربی متابولیسم
 نیزرنگ پوست  رویژن  این تاثیربز،  رویانجام شده 

 خاکستری بزهایژن در  این بیان میزانمشاهده شده است. 
رنگ بوده است  سفیدو  ایقهوه بزهایبالاتر از  آزمایش،مورد 

 Hippo یگنالیس یردر مس سزاییهنقش ب STK3 ژن (.34)
بدن پستانداران را  یهابافت یهموستاز یر،مس یندارد. ا

 یژن، محتوا اینشدن  یرفعال(. با غ14) کندمیکنترل 
 یدهباعث بروز پد یجهو در نت یافته یشافزا یتوکندریاییم
 ینا ییجه(. در نت5) شودمی یتوفاژیم یا خوارییتوکندریم

(. 26) یابدیم یشافزا یدر بافت چرب یاتفاق، مصرف انرژ

شده و  ایماهیچهینب یژن باعث کاهش چرب ینا یبالا یانب
 دوآن(. 20) گیردیرا م یگسترش بافت چرب یجلو یطور کلبه

 یرهایبا مس STK3( گزارش کردند که ژن 9و همکاران )
 فرآیندهایو  یرهامس یرو سا AMPKو  Hippo یگنالیس

 یزو تما یردر ارتباط بوده و احتمالا در تکث شناختیزیست
نقش  یعصب یستمس یها و توسعهرشد و نمو اندام ی،سلول

گزارش  یزبزها ن یو بارور یدمثلتول یژن رو یندارد. اثر ا
 ینشده در ا یافتمنتخب  یهاژن یگر(. از د47شده است )

 SREBF1دارد،  ینقش پررنگ یچرب یسممطالعه که در متابول
هدف مرتبط با  یهاژن یرو یکه با اثرگذار باشدمی

چرب را  یدهایوساز کلسترول و اسسوخت ی،چرب یهموستاز
 یرو یاسازوکار، با انجام مطالعه ین. اکندیم یمتنظ

گرفته شد که  یجهنت ینشد و چن ییدتا ینیدار چگوسفندان دنبه
آن  یسمو متابول یدر رسوب چرب یو مهم یاتیژن نقش ح ینا

(. 24) کندیم ایفادار رشد و نمو گوسفندان دنبه یدوره یط
گاوها  یانجام گرفته رو یدست آمده از مطالعهبه یجمشابه نتا

ژن  توانیکردند که م یشنهاد( پ3و همکاران ) چن(، 8)
SREBF1 مناسب جهت  یکینشانگر ژنت یکعنوان را به

به حساب آورد.  هاخوک ایماهیچهینب یچرب یبهبود محتوا
 هاییتوکندریاندازه و تعداد م ی،به انرژ یازن یزانبسته به م

 ین. بنابراکندیم ییرتغ یوستهپستانداران پ یهاداخل سلول
در پاسخ  یتوکندریایی،م یرهایهمگام و هماهنگ ساختن مس

حفظ تعادل و  یاصل ی، لازمهیانرژ یرمتغ یازهاین ینبه ا
ژن منتخب  NCOR1پستانداران است.  یسلول یهموستاز

 یهموستاز ینمطالعه است که در ا ینشده در ا یافت یگرد
 یانجام گرفته رو ی(. طبق مطالعه25نقش دارد ) یسلول

ها آن اییچهماه یهاژن در سلول ینا یینپا یانها، بموش
 یسلول هاییتوکندریم هاییتتعداد و فعال یشمنجر به افزا

ها آن اییچهآن استقامت و قدرت ماه ییجهکه در نت شودیم
 (.44) رودیبالا م

مطالعه، صفات  اینشده در  یافت هایژناز  دیگر ایدسته   
را سبب  اییچهبافت ماه یو توسعه یلمرتبط با تشک
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نام برد.  توانیرا م MYL6ها ژن ینا ی. از جملهشدندیم
 یعنی یچه،بافت ماه ینپروتئ ینترفراوان یژن کدکننده ینا
 یباتو ترک اییچهماه یبوده و به شدت با عملکردها یوزین،م

در رشد و انقباضات  ینپروتئ یندر ارتباط است. ا یعضلان
انجام شده  ی. در مطالعهکندیم یفاا یدینقش کل اییچهماه
(، که MFI) یوفیبریلتکه شدن مصفت شاخص تکه یرو
 شود،یبودن گوشت محسوب م یذسنجش لذ یبرا یاریمع

MYL6 داشتند،  یقبولکه عملکرد قابل ینر یدر گروه گاوها
در مطالعات انجام شده  همچنین(. 31شده بود ) یانب یشترب

بر  یمبن ی(، شواهد10) گوشتی( و گاو 33گوسفند ) روی
گوشت حاصل شده  یفیتبهبود ک یژن در راستا ینانتخاب ا

در صفات  یلدخ یدهایکاند یگراز د TMOD1است. ژن 
 هایکنندهیمو از تنظ باشدیبدن م یمرتبط با بافت عضلان

(. 11) شودیم محسوب یاسکلت هاییچهماه یزیولوژیف یاصل
 هایرشتهژن ساختمان و نظم  اینگزارش شده که 

و  کیفیت روی بنابراینقرار داده و  تاثیرتحترا  ایماهیچه
 .(23،43) گذاردمیرشد گوشت لخم اثر  میزان
 گیری کلینتیجه

از  ییهانمونه یژنوم یهاداده یمطالعه، با بررس ینا در   
ها و ROH ییبا شناسا یرانی،ا یهشت نژاد گوسفند بوم

از  یاز انتخاب در برخ یبه آثار ینواح ینداخل ا یهاژن
. با توجه به شواهد به دست آمده از یافتیممهم دست  یهاژن

 هایROHکه بخش عمده  ینبر ا یمبن ی،مطالعه کنون
باز(  یلیونم یکتا  یمن ینکوتاه )ماب اندازه یشده دارا ییشناسا

 یدر نژادها یختگیگرفت که سطح آم یجهنت توانیهستند، م
 یراخ یسالها یدر ط ینژادبالا بوده و انتخاب و اصلاح یرانیا

سو و  یکآنها صورت نگرفته است. تنوع بالا از  یرو
 بسیار زمینه دیگر، سوییاز  ایرانی نژادهای تولیدی هایقابلیت

 ژنتیکی هایگروه ایندر  نژادیبهانتخاب و  برای مناسبی
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Extended Abstract 
Introduction and Objective: Sheep are considered one of the essential livestock with the high 
ability to adapt to different climates, and a breed diversity was observed in Iran. As a result of 
different selections, some genomic regions have acquire high purity called Runs of 
Homozygosity (ROH). By examining these regions in the genome of sheep, the goals of 
selection in these breeds can be followed and the genes present in these regions can be 
identified.  
Material and Methods: For this purpose, the whole-genome sequencing data from 28 samples 
of Iranian sheep, including Afshar, Ghezel, Karakul, Moghani, Makui, Baluchi, Gray, and Shal 
breeds, were downloaded from the NCBI database. After quality checking and trimming, high-
quality reads were aligned to the sheep reference genome by BWA software. Then the variants 
were identified and filtered using VCFtools software, a VCF file containing information related 
to SNPs was created for more analysis. At the end of the analysis, homozygous strands were 
extracted, and finally, the genes related to these regions were identified. 
Results: Based on the results of PCA, the samples related to Iranian sheep breeds were divided 
into three categories, the first group includes the Karakul and Baluchi breeds (KB), the second 
group includes the Moghani and Makui breeds (MM), and the third group includes the Shal, 
Ghezel, Afshari and Gray breeds (SGAG). According to the results of the analysis, ROH areas 
for KB, MM, and SGAG populations have 419 (52.375 areas per person), 139 (23.17 areas per 
person), and 876 (62.57 areas per person) ROH areas, respectively. Also, 6 and 17 common 
ROH (at least two samples) were identified in KB and SGAG populations, respectively. We 
could not find a common ROH for the MM population. Annotating the sharing ROHs leads to 
identifying 99 and 173 protein-coding genes within these genomic regions for the KB and 
SGAG populations, respectively. The results of gene ontology analysis showed that most of 
these genes are involved in processes such as energy and fat metabolism (FLCN, ELOVL3, 
STK3, SREBF1, and NCOR1) as well as the growth and development of muscle tissue and meat 
quality (MYL6 and TMOD1). 
Conclusion: According to the results of this study, it could be concluded that there is a high 
level of diversity and crossbreeding in the native sheep breeds that could be used for different 
breeding goals and producing breeds with appropriate production. On the other hand, the 
candidate genes identified in this research also accelerate the time to achieve breeding goals in 
these breeds.  
 
Keywords: Energy metabolism, Meat quality, Runs of homozygosity  
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