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Extended Abstract 
Background: In recent years, wide access to molecular polymorphism data has increased 
attention to identifying patterns within the genome that indicate positive selections occurring 
continuously in populations. The basic view about positive selection is the phenomenon of 
Genetic Hitchhiking. When a beneficial allele is the target of positive selection during different 
times, it creates signs at the genome level and these signs can be identified and tracked by different 
methods. The meta-analysis of different methods of selection signature at the genome level can 
lead to a much more accurate identification of these signature, because each of the different 
methods of identifying selection signature follow different criteria for identifying marks in the 
genome of organisms. In fact, the purpose of performing different methods of identification of 
selection signature is to improve the discovery and identification by using the combination of 
information and increase the accuracy and precision of the results. 
Methods: The number of samples in this study included 111 Thoroughbred and Turkoman horses 
(44 and 67 respectively). Blood samples were obtained from the veins of the vedic and subcaudal 
veins of horses. In this research, single nucleotide polymorphism data (SNP chips, 60k) were 
used. Genotyping of the samples was done using 60 K arrays from Illumina company at the 
University of Kentucky. To ensure the quality of the genotyped genomic data, quality control 
analyzes were performed with a series of filters including MAF, SNP-CR, Animal-CR, HWE test. 
One of the important points in identifying signature of selection is to consider subpopulations in 
each population, for this reason, the principal components in this section was obtained based on 
the kinship matrix. Principal components analysis was done in R software. In this research, Fst, 
iHS (EHH), Rsb methods were used to identify the selection signature, and finally meta-analysis 
was performed. The regions under genome selection and the genomic positions obtained from 
whole genome linkage studies were further investigated to find the genes present in these regions. 
The genes reported in these regions in horses and related regions in cattle were identified using 
the ENSEMBL database and based on the assembly of the latest horse genome version available 
from the NCBI and BioMart databases. The identification code related to the identified genes was 
done in DAVID software to check the biological pathways related to the selected regions. 
Results: Primary quality control was performed on 111 animals from 2 populations (67 Turkoman 
and 44 Thoroughbred). 3 Turkoman animals were excluded from further analysis due to the 
missing genotype rate of more than 9%, and finally 108 samples remained. A total of 59,349 SNP 
markers, 52,036 markers remained after quality control. A total of 118 SNPs were excluded due 
to the minimum allelic frequency of less than 1%, 704 SNPs out of Hardy-Weinberg equilibrium, 
6493 SNPs with a missing genotype rate greater than 5%. The results of PCA analysis show that 
the samples examined in this study were placed in two completely separate groups. Finally, 5 
regions on the genome were selected for further investigation. 5 regions with theta value higher 
than 0.28 between Turkmen and Thoroughbred horse breeds are located on chromosomes 4, 5, 
10, 13, and 15, respectively. The highest number of selected markers were located on 
chromosome 5, and the lowest number of identified markers were located on chromosomes 13 
and 15. According to the results obtained from the iHS analysis, the number of 8 and 23 snps, , 
in Thoroughbred and Turkmen breeds had the highest iHS value respectively, and the number of 
3, 2, 2, 1 snps were respectively on chromosomes 28, 21, 1 and The highest iHS value is for the 
BIEC2_548092 snp located on chromosome 21 of this breed. The results of meta-analysis showed 
that these regions are located on chromosomes 10, 12, 14, 15, 16, 17, 32. Rsb analysis was 
performed between two populations of Thoroughbred and Turkoman horses, and the results 
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showed that selection markers are located on chromosomes 12, 16, 17, 31, 32. After examining 
the genes in the obtained regions, the most important genes were involved in glycosylation, 
cellular response to stress, metabolic process of cellular macromolecules, repair of broken 
peptides. 
Conclusion: The present research, taking into account the various methods of identifying 
selection marks in Turkmen and Thoroughbred horses and combining the results of each of the 
methods, implements a new approach to infer the positive points of selection marks in the horse 
genome. From the results of this research, it can be concluded that the combination of methods to 
identify the signs of selection increases the strength and accuracy of the results. Also, the genes 
identified in this research are involved in important pathways such as glycosylation, cellular 
response to stress, metabolic process of peptides and organization of protein subunits, cellular 
macromolecules catabolic process and extracellular transport. 
 
Keywords: Gene ontology, Rsb analysis, Meta-analysis, Thoroughbred horse, Turkmen horse  
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 مقاله پژوهشی 
 

 های مختلف در  ی ترکیب روش وسیله های تحت انتخاب به شناسایی جایگاه 
 های تروبرد و ترکمن اسب 

  
 14/05/1403تاریخ پذیرش:                                     13/04/1403تاریخ ویرایش:                                  28/01/1403تاریخ دریافت:  

 131تا   121صفحه: 
 چکیده مبسوط  

هاي مثبتي  دهنده انتخابشکلي مولکولي، توجه به شناسایي الگوهاي درون ژنوم که نشانهاي چندهاي اخير، دسترسي وسيع به دادهدر سالمقدمه و هدف: 
هاي  آلل سودمند در طي زمانکه یک  هنگامي  .باشدمي . دیدگاه کليدي در این خصوص پدیده انتقال همراهاستها است را افزایش دادهدر جمعيتوقوع پيوسته  هب

باشند.  هاي مختلف قابل شناسایي و پيگيري ميها با روشکه این نشانه  گرددهایي در سطح ژنوم ميگيرد، باعث ایجاد نشانهمختلف هدف انتخاب مثبت قرار مي
هاي ها منجر شود چراکه هر کدام از روشتر این نشانهتواند به پيگيري و شناسایي بسيار دقيقهاي انتخاب در سطح ژنوم ميهاي مختلف نشانهفراتحليل روش

هاي مختلف  از انجام روش  در واقع هدف    کنند.ها در ژنوم موجودات دنبال ميهاي انتخاب، معيارهاي متفاوتي را براي پيگيري نشانهمختلف شناسایي نشانه
 است.    و افزایش صحت و دقت نتایج   ترکيب اطلاعات از استفاده با کشف و شناسایي مرحله بهبود هاي انتخاب، شناسایي نشانه
هاي خون از راس( بود. نمونه  67و    44ترتيب با تعداد  ههاي نژاد تروبرد و ترکمن )براس از اسب  111ها در این مطالعه شامل  تعداد نمونهها:  مواد و روش

ها با  تعيين ژنوتایپ نمونه  استفاده شد.(SNP chips, 60k) شکلي تک نوکئوتيدي  هاي چنددر این پژوهش از داده.  هاي وداجي و زیردمي اسب تهيه شدرگ
هاي  هاي ژنومي تعيين ژنوتایپ شده آناليزبراي اطمينان از کيفيت دادهدر دانشگاه کنتاکي انجام شد.    Illuminaمربوط به شرکت    K  60هاي  استفاده از آرایه

از مباحث مهم در بحث نشانهبه  انجام شد.   HWE، آزمونMAF  ،SNP-CR  ،Animal-CRفيلترها شاملسري  کنترل کيفيت با یک اینکه یکي  هاي  دليل 
 محيط اصلي در هايمؤلفه آناليزآمد.  دستباشد، مولفه اصلي در این بخش بر اساس ماتریس خویشاوندي بههاي هر نژاد ميانتخاب در نظر گرفتن زیر جمعيت

R هايهاي انتخاب از روشمنظور شناسایي نشانهدر این پژوهش به  گرفت. صورت  stF  ،iHS  (EHH،)  Rsb    .مناطق تحت  و در نهایت آناليز فراتحليل انجام شد
 هايهاي موجود در این نواحي مورد بررسي بيشتر قرار گرفت. ژنآمده از مطالعات پيوستگي کل ژنوم جهت یافتن ژندستهاي ژنومي بهانتخاب ژنوم و جایگاه

 دسترس در ژنومي نسخه آخرین سازيسرهم  براساس و  ENSEMBL اطلاعاتي از پایگاه استفاده با گاو در متناظر مناطق و اسب در مناطق شده در این گزارش
بيولوژیکي مرتبط با مناطق هاي  هاي شناسایي شده جهت بررسي مسيرشد. کد شناسایي مربوط به ژن شناسایي BioMart و NCBI پایگاه اطلاعاتي اسب از

 انجام گرفت.   DAVIDافزار تحت انتخاب در نرم
حيوان از   3حيوان نژاد تروبرد( مورد مطالعه انجام شد. تعداد  44حيوان نژاد ترکمن و  76جمعيت )تعداد   2حيوان از   111کنترل کيفيت اوليه بر روي ها: یافته

نشانگر   59349نمونه باقي ماندند. از تعداد کل  108ي آناليزها حذف شدند و تعداد  درصد از ادامه  9ي بيشتر از  دليل نرخ ژنوتایپ از دست رفتهنژاد ترکمن به
SNP  118نشانگر بعد از کنترل کيفيت باقي ماندند. در مجموع تعداد    52036، تعداد  SNP  704درصد، تعداد    1حداقل فراواني آللي کمتر از  دليلبه  SNP   خارج  

هاي  نشان دهنده این موضوع است که نمونه  PCAآناليز  نتایج    درصد حذف شدند.  5  از  بيشتر  شده  گم  ژنوتيپ  نرخ  با   SNP  6493واینبرگ، تعداد    هاردي  تعادل  از
هاي بعدي انتخاب شدند که توانستند از حد بررسيناحيه بر روي ژنوم جهت    5در نهایت    گروه کاملا جدا از هم قرار گرفتند.  2مورد بررسي در این مطالعه در  

،  13،  10،  5،  4هاي  ترتيب روي کروموزومرا بين دو نژاد اسب ترکمن و تروبرد داشتند به  0.28منطقه که آماره تتا ارزش عددي بالاتر از    5آستانه بالاتر باشند.  
قرار داشت و کمترین تعداد نشانگر شناسایي شده   5ها از حد آستانه بالاتر بود بر روي کروموزوم  . بيشترین تعداد نشانگرهایي که ارزش تتاي آندارند  قرار  15

اسنيپ به ترتيب در نژادهاي تروبرد و ترکمن داراي بالاترین  23و  8، تعداد  iHSآمده از آناليز دستنتایج به با توجه به. قرار داشتند 15و  13بر روي کروموزوم 
براي اسنيپ    iHSنژاد تروبرد قرار داشتند و بالاترین مقدار ارزش    7و    1،  21،  28هاي  ترتيب روي کروموزوماسنيپ به  1،  2،  2،  3بودند که تعداد    iHSارزش  

BIEC2_548092    قرار   32، 17، 16،  15، 14،  12، 10هاي نتایج آناليز فراتحليل نشان داد این مناطق بر روي کروموزوم این نژاد است.   21واقع بر کروموزوم
،  32،  31،  17،  16،  12هاي  هاي انتخاب بر روي کروموزومهاي کرد و ترکمن انجام شد و نتایج نشان داد که نشانهبين دو جمعيت اسب  Rsbاند. آناليز  گرفته

،  سلولي  ماکرومولکول  فرآیند متابوليک،  پاسخ سلولي به استرس،  گليکوزیلاسيونها در  ترین ژنآمده، مهمدستهاي در مناطق بهاز بررسي ژن  س. پقرار دارند
 پپتيدها دخالت داشتند.  رشته دو شکستگي تعمير

هاي ترکمن و تروبرد و ترکيب نتایج حاصل از هر  هاي انتخاب در اسبمنظور شناسایي نشانههاي متنوع بهتحقيق حاضر با در نظر گرفتن روش: گیرینتیجه
گيري کرد که  توان نتيجهنتایج این تحقيق مي  از  کند.مي اجرا  اسب ژنوم انتخاب در هاينشانه مثبت نقاط استنتاج براي را  جدیدي ها، رویکردیک از روش
هاي شناسایي شده در این تحقيق در مسيرهاي مهم از جمله  برد. همچنين ژنهاي انتخاب قدرت و صحت نتایج را بالا ميهاي شناسایي نشانهترکيب روش

انتقال از و    سلولي  هايماکرومولکول  فرآیندکاتابوليک،  هاپروتئين  واحدهاي  زیر  سازماندهي  ، فرایند متابوليک پپتيدها،  پاسخ سلولي به استرس ،  گليکوزیلاسيون
 .نقش دارند فضاي خارج سلولي

 
، آناليز فراتحليل، های کلیدی: واژه  ژن آنتولوژي اسب ترکمن، اسب تروبرد،   

 
 مقدمه 

باهوش     از  تربيتاسب یکي  و  اهلي ترین  پذیرترین حيوانات 
قرار   او  تمکين  و  انقياد  و مورد  اُنس گرفته  انسان  با  است که 

پراکنشي    .(Mostafavi et al., 2019)گيرد  مي داراي  اسب 
جهاني است ولي باتوجه به شرایط جغرافيایي خاص هر منطقه  
و کشور، نژادهاي مختص به شرایط همان منطقه شکل گرفته  

شده تکثير  انتخاب  و  سال  هزاران  از  بعد  بومي  نژادهاي  اند. 

و   ناملایمات  بر  غلبه  و  بسيار  موانع  از  گذر  و  شرایط  طبيعي 
نامساعد محيطي همچنان به حيات خویش ادامه داده و به تکثير  

رو از این  .(Moazemi et al., 2020) اندو ازدیاد نسل پرداخته
به کشوري  هر  در  موجودات  ذخایر این  و  ملي  سرمایه  عنوان 
آن  تکثير  و  و حفظ  بوده  اهميت  کليدي  و  ارزش  از  بالایي ها 

  گستره  پویش  .(Saadatabadi et al., 2023)  برخوردار است
  یا  SNP زیاد بسيار تعداد بررسي طریق از غالباً امروزه ژنوم

Rsbآناليز 
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 124................................................................................  هاي تروبرد و ترکمنهاي مختلف در اسبي ترکيب روشوسيلههاي تحت انتخاب بهشناسایي جایگاه

چندشکلي  ژنوم طول در که نوکلئوتيدي، تک هايهمان 
بستر مناسبي براي افزایش درک    پذیرد ومي  صورت اند،پراکنده

ژنوميک،   انتخاب  پيچيده،  صفات  ژنتيکي  معماري  از  بشر 
بررسيتحقيقات   همچنين  و  ژنوم  سطح  در   پيوستگي 

مزرعه سيگنال حيوانات  در  انتخاب  کردههاي  فراهم    است. اي 
 درون تنوع جمعيتي آناليز براي باراولين ژنوميک جمعيت عبارت

ژنوم هايداده اساس ر ب هاجمعيت بين  و   و  شد استفاده کل 
  تمایز  و جمعيت مؤثر اندازة از قبيل هاجمعيت خاص خصوصيات

از با هاجمعيت  جمعيت ژنوميک آناليز هايروش  استفاده 
ترین و یکي از رایج   .(Gondro et al., 2013)  گردید استنباط

ها در شناسایي مناطق ژنومي موثر بر صفات  کارآمدترین تکنيک
حوزه در  دامي ّ کمي  ژنتيک  جمله  از  ژنتيک  مختلف  ،  هاي 
  هاي واریانت   فرکانس  . انتخاب،استهاي انتخاب  شناسایي نشاه

 دهد،مي  تغيير  را  شانهمسایه  چندشکلي  هايمکان  و  سودمند
  نوترکيبي   رغمعلي  که  را   الگوهایي  و  گيردمي  فرا  را  ژنوم

 گذاردمي   باقي  شوند،مي  رایج  جمعيت  یک  در  کروموزوم
(Sabeti et al., 2002) .  عنوان به   گسترده  طوربه   الگوها  این  

 هايروش   و  شوندمي  ناميده  انتخاب(  ردپاي   یا)  هاينشانه 
 اندیافته   توسعه  ژنومي  هايداده  در  هاآن   شناسایي  براي  زیادي

(Oleksyk et al., 2010) .  ها شامل کاهش مکاني  این نشانه
و افزایش الگوي    6توزیع فراواني الليتنوع ژنتيکي، انحراف از  

لينکاژي تعادل  هاپلوتایپي  عدم  ساختار  توسعه  شود  مي  7و 
(Grossman et al., 2010) .  هاي موجود که روش با وجود این

هاي ژنومي در  دادههاي انتخاب بر روي  براي شناسایي نشانه 
ها هاي ضعيفي بين آن ها و اجرا متفاوت است و همبستگي فرض

هاي مختلف تحت مورد انتظار است ولي مناطقي که با روش
بر  شوند، شواهد قوي دالهاي انتخاب شناسایي مي عنوان نشانه 

نواحي هستند   این  در  انتخاب   ,.Utsunomiya et al)وجود 

ها ها این است که اجراي آن از مزایاي اصلي این روش   . (2013
هاي ژنومي و در غياب  تنها با استفاده از اطلاعات حاصل از داده

وقتي یک جهش مطلوب در  .هاي فنوتيپي نيز وجود داردردرکو
مي  رخ  در طي  یک جمعيت  در جمعيت  آلل  این  فراواني  دهد 

مي نسل پيدا  افزایش  بعدي   DNAکه  این  دليلبه کند.  هاي 
ها است و نيز احتمال نوترکيبي نسبت  ترکيب خطي از مولکول 

بنابراین فراواني   جایگاه  معکوس با فاصله ژنومي بين دو   دارد 
مي  پيدا  افزایش  نيز  مجاور جهش مطلوب  کند. نوکلئوتيدهاي 

شود  هایي در سطح ژنوم مي این اتفاق باعث باقي ماندن نشانه 
به  معنيوسيلهکه  توزیع  مجاورت  ي  در  نوکلئوتيدها  آماري  دار 

  در   . (Gurgul et al., 2019)شود  جهش مطلوب مشخص مي
براي هايروش و ابزارها حاضر حال   این  شناسایي مختلفي 

 طوربه  مختلف، هايژنوم جمعيت سطح در انتخاب هاينشان
 ,.Qanbari et al)  گرددمي  استفاده یافته و  توسعه  آميزموفقيت
 هاي نشانه  شناسایي براي موجود هايشکه رواین  با  (.2010

روي متفاوت   اجرا  و هافرض در ژنوميکي هايداده  انتخاب 
وجودآن  نتایج بين  ضعيفي رابطة  رودمي  انتظار و هستند  ها 
به هايروش با که مناطقي باشد، داشته   عنوان مختلف 
  قطعي  شواهد  اساس بر  شوند،مي  شناسایي انتخاب هاينشانه 
نواحي در  انتخاب وجود دهندةنشان   هستند  این 

(Utsunomiya et al., 2013) . عنوان به   ابتدا  در  راتحليلف  

 آزمایشات  از  ايمجموعه  از  حاصل  نتایج  ادغام  براي  روشي
  حاصل   هايداده   ترکيب  براي  متعاقباً  . یافت  توسعه   مشابه  باليني

 ژنتيکي  مطالعات  ترکيب  براي  سپس  اي،مشاهده  مطالعات  از
 معمول  طوربه   فراتحليل  اکنون  و  شد،  استفاده  کاندید  هايژن

  ( GWAS) ژنومي ارتباط مطالعات از حاصل نتایج  تجميع براي
  هاي روش  کاربرد،  حوزه  گسترش  این  رغمعلي  .شودمي  استفاده

  بيش   و  کم  بنابراین  اند،داشته   کمي  بسيار  تغيير  استفاده  مورد
اوليه  رویکرد  همان  مورد  ژنومي  هايداده  براي  فراتحليل 

  باليني   هايآزمایش  براي  باراولين  براي  که  گيردمي  قرار  استفاده
 هايویژگي   از  یکي  .(Lean et al., 2009)  شدداده   توسعه

  دلایل به   را  هاآن   توان مي  که  است   این  ژنومي  متاآناليزهاي
  و   تجزیه  از  متفاوت  کمي  شکل به   هدف   هر  و   داد  انجام  مختلفي
  نيست،   واضح  براي متاآناليز  انگيزه  که  هنگامي .  دارد  نياز  تحليل
  دشواري  این و باشد  دشوار تواندمي  مناسب تحليل یک انتخاب
 مؤلفه  چندین  داراي  واحد  متاآناليز  یک  که  شودمي   بدتر  زماني
  ما   وظيفه  اولين  بنابراین،  . باشد  متفاوت   ضمني  اهداف   با   مجزا
  که   آنچه  و  ژنوم  سطح  در  متاآناليز  مختلف  اشکال  که  است  این
  بگيریم   نظر  در  را  هستند  دستيابي   براي  تلاش  در  هاآن

(Vesterinen et al., 2014).  روش مختلف فراتحليل  هاي 
تواند به پيگيري و شناسایي  هاي انتخاب در سطح ژنوم مي نشانه 

دقيق نشانه بسيار  این  از  تر  کدام  هر  چراکه  شود  منجر  ها 
نشانه روش شناسایي  مختلف  معيارهاي هاي  انتخاب،  هاي 

نشانه  پيگيري  براي  را  دنبال متفاوتي  موجودات  ژنوم  در  ها 
فراتحليل  یعني  کنند.مي آناليز   را  GWAS  هايداده  که  یک 

  بيولوژیکي   هايویژگي   تواند با در نظر گرفتنکند، ميمي   ترکيب
  اطلاعاتي   هايپایگاه  از  ژنوم   سراسر  در  هاSNP  و  هاژن

، باعث (بيان  مطالعات  مانند)  تجربي  منابع  سایر  یا  بيوانفورماتيک
  بهبود  گير صحت و دقت نتایج شود. در واقع هدفافزایش چشم

  خواهد   ترکيب اطلاعات  از   استفاده  با  کشف و شناسایي  مرحله
روش    .(Cantor et al., 2010)  بود یک  واقع  در  فراتحليل 

با یک   از مطالعات مختلف ولي  نتایج حاصل  است که  آماري 
یج دقيق و حتي ناشناخته را  اکند و نتهدف مشخص ترکيب مي 

مي   هاروش   این  .(Ramasamy et al., 2008)  دهدارائه 
ناسازگاري   یا  سازگاري  کمي  ارزیابي  امکان  همچنين

  فراهم   متعدد  داده  هايمجموعه  ميان  در  را  نتایج  )ناهمگوني(
  هاي زمينه   در  دهه  چندین  براي  متاآناليز  هايروش.  کنندمي

  چندین   حاضرحال  در   و  اندگرفته   قرار  استفاده  مورد  علمي  مختلف
 Higgins)  دارد  وجود  هاآن   براي  راهنما  کتاب  و  درسي  کتاب

et al., 2007; Sutton et al., 2000)  .  پژوهش این  هدف 
فراتحليل آناليز  نشانهداده  مجموعه  انجام  انتخاب هاي  هاي 

 تشخيص  قدرت  منظور افزایشهاي مختلف بهحاصل از آماره
ارتباطي، افزایش صحت و دقت شناسایي ردپاهاي    هايسيگنال

بيشتري از    انواع  بررسي   با  هاي ترکمن و تروبردانتخاب در اسب 
  تنهایي به   داده  مجموعه  هر  به  نسبت  ژنوم  سراسر  در  هااین نشانه

 . است
 

 ها مواد و روش
داده    از  پژوهش  این  چنددر  نوکئوتيدي هاي  تک   شکلي 

(SNP chips, 60k)  داده این  شد.  توسط شرکت  ها  استفاده 
راس    111ها در این مطالعه شامل  تعداد نمونه  توليد شد.    ایلومينا
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  67و    44ترتيب با تعداد  هب)  هاي نژاد تروبرد و ترکمناز اسب 
نمونه نریان    23نمونه مادیان و    21تعداد  . همچنين  بود  (راس

نمونه نریان    55نمونه مادیان و    56هاي تروبرد و تعداد  در اسب
هاي هاي خون از رگ نمونه هاي ترکمن وجود داشت.  در اسب 
زیر  وداجي نمونه و  و  تهيه شده  اسب  تا دمي  هاي گرفته شده 

دماي   در  استخراج  شدند.  سانتي  -20زمان  نگهداري  گراد 
  نمکي  بهينه روش  از استفاده با خون  از  DNA استخراج

(Grimberg et al., 1989)   کيفيت   و  کميت تعيينگرفت.  انجام
DNA  آگارز  وسيله به ژل  و  نانودراپ  دستگاه  درصد   2/1ي 

ها به دانشگاه سپس جهت تعيين ژنوتایپ نمونه   صورت گرفت.
مربوط به    K  60هاي  کنتاکي ارسال شدند و با استفاده از آرایه

از    Illuminaشرکت   اطمينان  براي  شدند.  ژنوتایپ  تعيين 
داده آناليزکيفيت  ژنوتایپ شده  تعيين  ژنومي  هاي کنترل  هاي 

یک با  شاملکيفيت  فيلترها  ، MAF  ،SNP-CRسري 
Animal-CR  ،آزمونHWE   شد در  SNP.  انجام  که  هایي 

داراي   حيوانات  از    CRمجموع  حذف   95کمتر  بودند،  درصد 
همچنين حيواناتي که در   .(Barendse et al., 2009)  شدند

منظور رفته داشتند، به درصد ژنوتيپ از دست   9مجموع بيش از  
شدند. سپس   نتایج حذف  دقت  و  از کاهش صحت  جلوگيري 

SNPواینبرگ براي -داري تعادل هارديهایي که سطح معني
  . ( 2007al etTeo ,.)  ( بود حذف شدند1  ×  10-6ها کمتر از )آن

عنوان معياري از خطاي تعيين ژنوتایپ در  داري بهسطح معني
داده کيفيت  کنترل  شد.  گرفته  نرم نظر  از  استفاده  با  افزار ها 

PLINK  آمده از این بخش  دست ههاي ب. ژنوتيپ صورت گرفت
 هايشيوه  از  یکي  مورد استفاده قرار گرفتند.  PCAجهت آناليز  

 هاآن به افراد و اختصاص جوامع بين ارتباط آزمون براي آماري
هاي اصلي  از آناليز مولفه  استفاده فاصله، ماتریس از استفاده با

(PCA)  است  (Jombart & Ahmed, 2011).   دليل اینکه  به
هاي انتخاب در نظر گرفتن  یکي از مباحث مهم در بحث نشانه 

باشد، مولفه اصلي در این بخش بر  هاي هر نژاد ميزیر جمعيت
اصلي   هايمؤلفه آناليز آمد.دست اساس ماتریس خویشاوندي به

منظور شناسایي در این پژوهش به   .گرفت صورت R محيط در
 هاي زیر استفاده شد.  هاي انتخاب از روشنشانه 

 های آماری مبتنی بر تمایز جمعیتی روش
متداول     از  روشیکي  نشانهترین  شناسایي  براي  هاي ها 

است. جهت بررسي الگوي ژنومي انتخاب    stFي انتخاب، آماره
جمعيت  در  اسبمثبت  تروبرد،  هاي  و  ترکمن  نژاد  هاي 

نروش بربه   SNPمارکربراي هر    stFهاي  ارزش اریب  اآوردگر 
محيط  تتا   در    Rدر  غالبا  تتا  نااریب  روش  گردید.  محاسبه 

جمعيت مقایسه  و  کم  نمونه  اندازه  با  اندازتحقيقاتي  با  ه  هایي 
استفاده مي از فرمول  . براي محاسبهشودمتفاوت  این آماره  ي 

 . (Weir & Cockerham, 1984) زیر استفاده شد
 
  

 
TH  و جمعيت کل  در انتظار  مورد هتروزیگوسيتي 
SHاست جمعيت زیر داخل هتروزیگوسيتي. 
 
 

 های مبتنی بر عدم تعادل پیوستگی روش
که مبتني    EHHهاي تمایز جمعيتي، آماره  علاوه بر روش 

باشد، جهت شناسایي مناطق ژنومي  بر عدم تعادل پيوستگي مي 
در قرارگرفت.  استفاده  مورد  انتخاب    یک  EHH واقع تحت 

که   است  نوترکيبي بدون خاص شده گسترده هاپلوتيپ
 :شودمي محاسبه زیر صورتبه 

 

 
 

s aN  هاپلوتيپ که است هایيهاپلوتيپ  فراواني  حامل 
 فردي منحصربه هايهاپلوتيپ تعداد as,tK هستند،  saمرکزي  

هاپلوتيپ که است   در S اسنيپ تا t اسنيپ از مرکزي حامل 
  فرد   بهرمنحص هايهاپلوتيپ تعداد nk هستند و کروموزوم طول
 بر  مبتني  هايروش  ترینمتداول  از  یکي   iHS  آزمون  .است
  معيار   یک  آماره  این.  است  لينکاژي  تعادل  عدم  هايروش

  منطقه  یک  در  شدهمشتق  هايآلل  EHH  کاهش  از  استاندارد
  فراهم   را  اجدادي  هايآلل  به  نسبت(  SNP  یک  مثال  براي)

 يآهسته  روند   با   مناطقي  .(Voight et al., 2006)  کندمي
  هاپلوتيپي   طول  داراي  که)   شدهمشتق  هايآلل  در  EHH  کاهش

  اجدادي   هايآلل   انتظار  مورد  هايهاپلوتيپ  به   نسبت  زیاد
براي    .گرددمي   تلقي  انتخاب  از  اينشانه   عنوانبه(  هستند

از پکيجمحاسبه این آماره  برنامه   rehh ي  استفاده شد.    Rدر 
باشند که  مي   mapو    hapهاي ورودي این پکيج دو فایل  فایل

ژنوتيپ   hapفایل   اطلاعات  فایلحاوي  و  حاوي  map ها  نيز 
اسنيپ نقشه  و  اطلاعات  آللها  و  همچنين  اجدادي  هاي 

 باشد.  شده براي هر اسنيپ مي مشتق

 
A     و اجدادي آلل D استاندارد انحراف.  است اشتقاقي  آلل 
برآورد  SNP تجربي توزیع از  ln(iHHA/iHHD)انتظار   مورد

هسته منطبق    snpشده با فراواني  فراواني آلل مشتق   pشده که  
 است.  شده

Rsb      آلل   همان  با  مرتبط  هايهاپلوتيپ  طول  که  است  روشي  
  هاي پروفایل  Rsb  روش  .کندمي  مقایسه  هاجمعيت  بين   را

EHH  به جمعيت  بين  را  آلل   یک  از جفتيها    مقایسه   صورت 
  و   iESpop1  بين   نسبت  لگاریتم  عنوان به   روش   این.  کندمي

iESpop2  آن  در  که  شد،  تعریف  iES  دهندهنشان  EHHS  
  SNP  هر  آلل  دو   هر  براي(  منطقهمختص یک    EHH)  یکپارچه

.  شد  محاسبه   (AB)  هاجمعيت  بين  Rsb  . است  جمعيت  هر  در
 شدهمشتق  و  اجدادي  هايآلل   از  اطلاعاتي  هيچ  به  روش  این
  iESpop1  که  دهدمي  نشان  Rsb  مثبت  مقادیر.  ندارد  نياز

 هاپلوتيپ  1جمعيت    یعني  است،  iESpop2  از  تربزرگ
  در   مثبت  انتخاب   بنابراین  دارد،  2جمعيت    به   نسبت  تريطولاني 
 نمره  برعکس، .  کندمي  پيشنهاد  را   (1)جمعيت    جایگزین  جمعيت

)جمعيت   مرجع  جمعيت  یک  در   مثبت  انتخاب  دهندهنشان   منفي
   . (Tang et al., 2007) ( است2

 

 میلاد حسینی و حسین مرادی شهربابک سید

 [
 D

O
I:

 1
0.

61
88

2/
ra

p.
16

.1
.1

21
 ]

 
 [

 D
ow

nl
oa

de
d 

fr
om

 r
ap

.s
an

ru
.a

c.
ir

 o
n 

20
25

-1
0-

27
 ]

 

                             5 / 11

 [
 D

O
I:

 1
0.

61
88

2/
ra

p.
16

.1
.1

21
 ]

 
 [

 D
ow

nl
oa

de
d 

fr
om

 r
ap

.s
an

ru
.a

c.
ir

 o
n 

20
26

-0
5-

09
 ]

 

                             5 / 11

http://dx.doi.org/10.61882/rap.16.1.121
https://rap.sanru.ac.ir/article-1-1477-fa.html
http://dx.doi.org/10.61882/rap.16.1.121
http://rap.sanru.ac.ir/article-1-1477-en.html


 126................................................................................  هاي تروبرد و ترکمنهاي مختلف در اسبي ترکيب روشوسيلههاي تحت انتخاب بهشناسایي جایگاه

 روش فراتحلیل 
هاي ل آزمون دیگري است که بر روي دادهليآزمون فراتح    

حيوانات اهلي مورد استفاده قرار گرفته است. در این آزمون از  
بP-Valueترکيب   آزموندستههاي  از  شناسایي آمده  هاي 

 هايروش  همه  که  جایيآن   از  هاي انتخاب استفاده شد.نشانه 
نشانه  انتخابشناسایي    از   که  بودند  P  مقادیر  داراي   هاي 

(  1  واریانس  و  ميانگين)  یکسان  پارامترهاي  با  نرمال  هايتوزیع
  ترکيب   براي  استوفر  روش  داروزن   نسخه  بودند،   شدهبازیابي
  i ،  P-value  آزمون   هر  و  نشانگر   هر  براي شد.    استفاده  P  مقادیر

 .  شد  تبدیل Z-score یک  به  Zi =2w21(12pi) با  مربوطه
  انجام  نژاد  هر   براي  باریک  فقط  جمعيتيدرون  هايآزمایش     
  سپس، . شد تنظيم 1 روي vi هاآن  بهمربوط وزن رواین  از شد،
  زیر  صورتبه  نژاد،  هر در SNP هر براي  تست، K ترکيبي آمار

 : شد تعریف

 

 تا  شدداده  ارجاع  استاندارد  نرمال  توزیع  به  فراتحليل  نمرات
  براي   داريمعني  سطح.  آید دستبه  ترکيبي  داريمعني  مقادیر
   بونفروني   آستانه  براساس  ژنوم  سطح  در  فراتحليل  P  مقادیر

(a = 0.05/nSNP )بود . 
ها و مسیرهای بیولوژیکی مرتبط با مناطق  شناسایی ژن

   ژنومی تحت انتخاب 
آمده دستهاي ژنومي بهمناطق تحت انتخاب ژنوم و جایگاه    

هاي موجود در  از مطالعات پيوستگي کل ژنوم جهت یافتن ژن
شده شگزار هاياین نواحي مورد بررسي بيشتر قرار گرفت. ژن 

این از   استفاده با  گاو  در متناظر مناطق و  اسب  در مناطق  در 
  آخرین  سرهمسازي اساس بر و ENSEMBLاطلاعاتي   پایگاه
از دسترس در ژنومي نسخه  و  NCBI  پایگاه اطلاعاتي اسب 

BioMart  ژن  شناسایي به  مربوط  شناسایي  کد  هاي شد. 
مسيرهاي  شناسایي بررسي  جهت  با  شده  مرتبط  بيولوژیکي 

 انجام گرفت.  DAVIDافزار مناطق تحت انتخاب در نرم 

 

 هاي نژاد تروبرد و ترکمن هاي ژنومي مربوط به اسبکنترل کيفي داده  -1 جدول
Table 1. Quality control of genomic data related to Thoroughbred and Turkoman breed horses 

 

نژاد اسلب تروبرد   2هاي اصللي سلاختار جمعيتي آناليز مولفه    
نشلان دهنده و ترکمن در محيط بررسلي شلد. نتایج این بررسلي  

هاي مورد بررسي در این مطالعه در این موضلوع اسلت که نمونه
جلدا از هم قرار گرفتنلد. این دو گروه شلللاملل   گروه کلاملاً  2

هاي تروبرد )رنگ آبي( هاي ترکمن )رنگ سلبز( و اسلباسلب
ي بين دو گروه بيشللتر باشللد هسللتند. همچنين هرچه فاصللله

ي خلوص نژادي و تفکيک بيشلتر دو گروه اسلت  نشلان دهنده
 (. 1)شکل 

 
 
 
 
 
 
 

 
 

 

 هاي تک نوکلئوتيدياطلاعات چندشکلي  از استفاده با اسب تروبرد )آبي( و ترکمن )سبز( هاي نژاد به مربوط هاي اصليلفه ؤم آناليز -1  شکل
Figure 1. PCA analysis of Thoroughbred horse breeds (blue) and Turkoman (green) using SNP 

 

 نتایج و بحث  
ا     هاي  لگوي ژنومي انتخاب مثبت در جمعيت جهت بررسي 

و  اسب  ترکمن  نژاد  ارزشهاي  هر    stFهاي  تروبرد،  براي 

محاسبه    Rبه روش برآوردگر نااریب تتا در محيط    SNPمارکر
که این باتوجه به این   .(Weir & Cockerham, 1984)   گردید

نااریب است احتمال ب هاي منفي نيز ردن ارزش آودسته روش 

 جمعيت
population 

 ترکمن
Turkoman 

 تروبرد 
Thoroughbred 

 حيوانات هر جمعيتتعداد 
Number of animal in populations 67 44 

 تعداد کل نشانگرها قبل از کنترل کيفيت 
Number of markers before quality control 59349 59349 

 01/0ها با فراواني آلل نادر کمتر از SNP تعداد
The number of SNPs with rare allele frequency less than 0.01 118 118 

 وینبرگ -هاي خارج از تعادل هاردي SNP تعداد
The number of SNPs discharge the Hardy Weinberg equilibrium 704 704 

 0/ 05ها با نرخ ژنوتيپ گم شده بيشتر از SNP تعداد
The number of SNPs with a missing genotype rate greater than 0.05 

6493 6493 

 09/0تعداد افراد با نرخ ژنوتيپ از دست رفته 
The number of animals with a missing genotype rate of 0.09 

3 0 

 نرخ ژنوتایپينگ در افراد باقيمانده
Genotyping rate in the remaining sample 0.954 0.954 

 ها بعد از کنترل کيفيت SNP کل تعداد
Number of SNPs after quality control 52036 52036 
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دارد ارزش وجود  هر  .  براي  تتا  نااریب  به   SNPهاي  طور  و 
، Xهاي اتوزومي و کروموزوم جنسي  اي براي کروموزومجداگانه 

هاي انتخاب در سطح محاسبه شد. جهت شناسایي بهتر سيگنال
به  هر  ژنوم  عددي  ارزش  گرفتن  نظر  در  از    SNPجاي 
ارزشميانگين عددي  گيري  بهSNPهاي  مجاور  روش هاي 

1CW  (., 2011al etQanbari )    تنها و  شد  %  1استفاده 
مناطقي از ژنوم که در آن تمام نشانگرهاي مجاور داراي ارزش  

به  بودند،  نشانه بالایي  تعيين  عنوان  و  شناسایي  انتخاب  هاي 
گيرانه بود و فقط مناطقي  شدند. حد آستانه در این بررسي سخت 

اد نشان دادند، انتخاب  از ژنوم که بيشترین تمایز را بين دو نژ
که توسط    stFاي روش پایهمزیت این روش نسبت به  گردیدند.

ها ي نمونه رایت ارائه شد این است که در روش نااریب تتا اندازه 
گيري در نظر در فرمول لحاظ گردیده و در واقع خطاي نمونه

از  گرفته شده  این حد آستانه در مطالعات مختلف   01/0است. 

تا   بود  5/2درصد  متغير   ;Moradi et al., 2012)  درصد 

Qanbari et al., 2010).    ناحيه بر روي ژنوم جهت    5در نهایت
هاي بعدي انتخاب شدند که توانستند از حد آستانه بالاتر  بررسي 
را بين    28/0منطقه که آماره تتا ارزش عددي بالاتر از    5باشند.  

به  داشتند  تروبرد  و  ترکمن  اسب  نژاد  روي  دو  ترتيب 
دارند  15،  13،  10،  5،  4هاي  کروموزوم تعداد قرار  بيشترین   .

آن  تتاي  ارزش  که  بر  نشانگرهایي  بود  بالاتر  آستانه  از حد  ها 
قرار داشت و کمترین تعداد نشانگر شناسایي    5روي کروموزوم  

کروموزوم   روي  بر  از    15و    13شده  پس  داشتند.  قرار 
هایي که داراي بالاترین مقدار  ، اسنيپ   iHSآوردن آماره  دسته ب

iHS  هایي که در هر نژاد تحت انتخاب  عنوان اسنيپ هستند به
(. اگر هاپلوتایپ 3و جدول    2)جدول    قرار گرفتند معرفي شدند

منفي    iHSتر از هاپلوتایپ اجدادي باشد، مقدار  شده بزرگمشتق
شده  تر از هاپلوتایپ مشتقاست و اگر هاپلوتایپ اجدادي بزرگ 

مثبت است.  iHSباشد مقدار 
 

 در نژاد تروبرد  iHSنشانگرهاي داراي بالاترین ارزش  -2 جدول
Table 2. Markers with the highest iHS value in Thoroughbred breed 

iHS 
 موقعيت ژنومي

Genomic Position 
 کروموزوم

Chromosome 

 ام اسنيپن
SNP Name 

-4.35 5030403 21 BIEC2_548092 

-4.34 45097396 28 BIEC2_745459 

-3.93 44680548 28 BIEC2_745385 

-3.91 112650539 1 BIEC2_47180 

-3.88 5026970 21 BIEC2_548091 

-3.87 45186697 28 BIEC2_745469 

-3.82 112751114 1 BIEC2_47251 

-3.66 77913275 7 BIEC2_1007560 

 

 در نژاد ترکمن  iHSنشانگرهاي داراي بالاترین ارزش  -3جدول
Table 3. Markers with the highest iHS value in Turkoman breed 

iHS 
 موقعيت ژنومي 

Genomic Position 
 کروموزوم

Chromosome 

 نام اسنيپ 
SNP Name 

4.38 58264781 4 BIEC2_867460 
-4.34 8498964 8 

BIEC2_1027164 

4.28 24590167 25 BIEC2_665593 

4.20 42935127 18 BIEC2_411742 

4.10 15211001 5 
BIEC2_894650 

4.02 104984674 4 
BIEC2_882951 

-3.97 8138630 8 
BIEC2_1027098 

3.96 108136351 4 BIEC2_885665 

3.95 58352096 4 BIEC2_867482 

3.95 91269455 1 
BIEC2_38058 

3.94 10763970 5 
BIEC2_891593 

3.94 56134845 4 
BIEC2_867049 

3.87 28826556 1 
BIEC2_12789 

3.86 1109903 14 BIEC2_238237 

3.82 23868607 5 
BIEC2_898305 

3.79 10954654 5 BIEC2_891633 

3.74 23674756 5 
BIEC2_898277 

3.71 12437611 5 BIEC2_892648 

-3.71 8722189 8 
BIEC2_1027310 

-3.70 8470201 8 BIEC2_1027146 

3.67 21373000 25 
BIEC2_663913 

3.67 14979173 29 BIEC2_754760 

3.67 7756449 27 
BIEC2_702123 

 

 
1- Creeping Window 
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به       نتایج  به  آناليز  دستباتوجه  از  تعداد  iHSآمده    23و    8، 
به  بالاترین  اسنيپ  داراي  ترکمن  و  تروبرد  نژادهاي  در  ترتيب 

به   1،  2،  2،  3بودند که تعداد    iHSارزش   ترتيب روي  اسنيپ 
نژاد تروبرد قرار داشتند و بالاترین   7و    1،  21،  28هاي  کروموزوم

ارزش   اسنيپ    iHSمقدار  بر    BIEC2_548092براي  واقع 
،  5این نژاد است. همچنين در نژاد ترکمن تعداد    21کروموزوم  

هاي ترتيب بر روي کروموزوم ، اسنيپ به 1،  1،  1،  2،  6،  1،  2،  4
اند و بالاترین مقدار  واقع شده  29،  27،  14،  1،  5،  18،  25،  8،  4

  4واقع بر کروموزوم    BIEC2_548092را اسنيپ    iHSارزش  
چندشکليبه   دارد. شناسایي  که منظور  نوکلئوتيدي  تک  هاي 

گرفته  قرار  انتخاب  آمارهتحت  این Rsb   ي  اند،  شد.  محاسبه 
نشانه مي آماره  بررسي  جميت  دو  بين  را  انتخاب   کند.هاي 

و   تروبردهاي  بين دو جمعيت اسب  Rsbهمين منظور آناليز  به 
نشانه داد که  نشان  نتایج  و  انجام شد  بر  ترکمن  انتخاب  هاي 

کروموزوم دارند.  32،  31،  17،  16،  12هاي  روي  قرار  آناليز ، 
همه  به  مربوط  روش فراتحليل  نشانه ي  شناسایي  هاي هاي 

طور  و تروبرد انجام شد و به   هاي نژاد ترکمنانتخاب در اسب 
کلي مناطقي که داراي بيشترین تمایز بين این دو نژاد بودند،  

گيرانه به  سخت  آناليز  طور  نتایج  شد.  معرفي  و  شناسایي  اي 
،  12،  10هاي  فراتحليل نشان داد این مناطق بر روي کروموزوم

گراف منهتن براي آناليز اند.  قرار گرفته   32،  17،  16،  15،  14
اسب  شکل  فراتحليل  در  تروبرد  و  ترکمن  نژاد  آورده    2هاي 

به شناسایي ژن شده آناليزهاي مربوط  نتایج  ها است. همچنين 
 است. ارائه شده  4این مناطق در جدول در 

 

 هاي تروبرد و ترکمن اسب  هاي اسنيپگراف منهتن مربوط به آناليز فراتحليل داده  - 2شکل
Figure 2. Manhattan graph for meta-analysis of SNP-data of Thoroughbred and Turkoman horses 

 
 مناطق تحت انتخاب مثبت  در هشدیي شناسا يهاژن يشناسي اطلاعات مربوط به هست -4جدول 

Table 4. Ontology information of genes identified in regions under positive selection 

P-value هاي کاندید در ژنTerm 
Candidate Genes In Term 

 
ها در هر  ژنتعداد 

TermCount 

 نام مسير
Pathway Name 

 شناسيکد هستي
Ontology Code 

0/089 ALG11- COG6 2 گليکوزیلاسيون 
Glycosylation 

GO:0070085 

0/068 SEM1-SETMAR-ITPR1 3 پاسخ سلولي به استرس 
Cellular response to stress GO:0033554 

0/048 SEM1-SETMAR-BHLHE40- 
CRBN-SUMF1- TRNT1 

 سلولي  ماکرومولکول فرآیند متابوليک 6
Cellular macromolecule metabolic process 

GO:0044260 

0/071 SEM1-SETMAR 2 اي رشته دو شکستگي تعمير 
double-strand break repair 

GO:0006302 

0/084 LXN- PTX3- RARRES1 3 ي سلول خارج فضاي  انتقال از 
Extracellular transport 

GO:0005615 

0/047 
ACCS- ALKBH3- AMBRA1- 
ATG13- CHST1- F2- DGKZ- 

EXT2-HSD17B12-MAPK8IP1- 
SLC35C1 

 ارگانيسم تک متابوليک فرآیند 11
single organism Metabolic process 

GO:0044710 

0/007 CDC42EP3-NDUFAF7- 
CYP1B1- EIF2AK2-SPAST 

 هاپروتئين  هايواحد زیر  سازماندهي 5
protein subunits Organization 

GO:0071822 

0/0202 MCTS1- UPF3B- LAMP2- 
RPL39 

 فرایند متابوليک پپتيدها  4
peptide Metabolic process 

GO:0006518 

0/065 FBXL17- NUDT12- PJA2 3 سلولي  هايماکرومولکول فرآیندکاتابوليک 
cellular macromolecules Catabolic process 

GO:0044265 

    
قرار داشت و در فرآیند    16روي کروموزوم    2ALG11ژن      

 مراحل  آخرین  در  ترانسفراز  گليکوزیلاسيون نقش دارد. مانوزیل
-Man5GlcNAc(2)-PP)  هسته  اليگوساکارید  سنتز

dolichol)  نقش   آندوپلاسمي  شبکه  سيتوپلاسمي   صفحه  روي  

 
2 Alpha-1,2-Mannosyltransferase 

  زنجيره   به  مانوز  باقيمانده  پنجمين  و  چهارمين  افزودن  .دارد
  دسته   دو  .کندمي  کاتاليز  را  دوليکول  به  متصل  اليگوساکارید

-O  و   N-glycosylation:  دارد  وجود  گليکوزیلاسيون   اصلي

glycosylation  . مجموعه  در  ژنتيکي  هاينقص  N-،گليکان 
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 و  هاگليکوپروتئين   به  ها گليکان  اتصال  و  سنتز  یعني
  مادرزادي   اختلالات  بزرگ  خانواده  بهمتعلق  گليکوليپيدها،

  . (Péanne et al., 2018)  است  (CDG)  گليکوزیلاسيون
  اختلال   باعث  که  گليکوزیلاسيون  در  نقص  با  اختلال  130  تقریباً

 Freeze et)  استبوده   مرتبط  شود،مي  ليپيد  یا  پروتئين  عملکرد

al., 2015).  با  مرتبط  هايناهنجاري  CDG  ًهر   بر  تقریبا 
  معمولاً   گليکوزیلاسيون-N  نقص .  گذاردمي  تأثير  اندامي  سيستم

  انتقال   یا   سنتز  در   I  نوع  CDG  .شودمي   بنديطبقه   نوع  دو   به
  پروتئين   به  (LLO)(  دوليکول)   ليپيد  با  مرتبط  اليگوساکارید  یک
  II  نوع   کهحالي  در  هستند،  کمبود  دچار  آندوپلاسمي   شبکه  در

  که   است  پروتئين  به  متصل  هايگليکان-N  پردازش  از   ناشي
 ,Dhamija & Chambers)  است  گلژي  به  وابسته  عمدتاً

  ژن   قرار داشت و یک  16روي کروموزوم    3COG6ژن    .(2016
  اليگومري   کمپلکس  زیرواحد  ژن  این  .است  پروتئين  کدکننده
  طبيعي   ساختار  حفظ   براي  که  کندمي   کد  را   گلژي  شدهحفاظت

 شده   کدگذاري  پروتئين.  است  نياز  مورد  گلژي  دستگاه  فعاليت  و
 در  گلژي  شدهحفاظت   اليگومري  کمپلکس  8  و   7  ، 5  اجزاي  با

  پيوند .  استشده   سازماندهي  B  لوب   نام  به  فرعي  مجموعه  یک
 Li et)  شودمي  متعدد  هايرونوشت   انواع  به  منجر  جایگزین

al., 2019) .   هاي  مجموعه ژنSEM1  ،SETMAR  ،ITPR1  
به استرس نقش دارند و روي کروموزوم  در فرآیندهاي پاسخ 

 یا   تاخورده  هايپروتئين  حذف  با  مجموعه  قرار گرفتند. این  17
  حذف   با  و   کند،  مختل  را  سلولي  عملکرد  تواندمي   که  دیده،آسيب

  نقش   نيست،  نيازي  هاآن  عملکرد  به  دیگر  که  هایيپروتئين
 ,.Jani et al)   کندمي  ایفا  پروتئين  هموستاز  حفظ  در  کليدي

ژن   . (2012 مجموعه  ، SEM1  ،SETMARهاي  همچنين 
BHLHE40  ،CRBN  ،SUMF1  ،TRNT1   روي کروموزوم

ها نقش دارند.  قرار دارند و در سوخت و ساز ماکرومولکول  17
  هاي این گروه است. این ترین ژن از مهم  یکیBHLHE40 ژن  
  در   که  کندمي  کد  را  مارپيچ-حلقه-مارپيچ   پایه  پروتئين  یک  ژن

  تواند مي  شده  کدگذاري  پروتئين.  شودمي  بيان  مختلف  هايبافت
-E  اتصال  هايمکان   براي  یا  باشد   داشته   تعامل  ARNTL  با

box   پروموتر  در  PER1  سازيفعال  و  کند  رقابت 
CLOCK/ARNTL PER1  این   بر  اعتقاد.  کند  سرکوب  را  

 سلولي  تمایز  و  روزي  شبانه  ریتم  کنترل  در  ژن  این  که  است
و    LXNژن    .(Kawamoto et al., 2004)  دارد  نقش

RARRES1    کروموزوم داشت  10روي  ژن    این  .ندقرار  دو 
وپارالوگ    شدهشناخته  پروتئين  بازدارنده  تنها  یکدیگرند 

 . دنکنمي کد را روي  به وابسته پپتيدازهاي متالوکاربوکسي
  هاي سلول  جمعيت  اندازه  لاتکسين،  شده،  کدگذاري  پروتئين   

 هايسلول  در  پروتئين  این.  دهدمي   کاهش  را   خونساز  بنيادي
 .یابدمي  کاهش  پروموتر  هيپرمتيلاسيون  دليلبه   سرطاني

ممکن  ژن    .باشد  داشته  نقش  التهاب  در  است  همچنين 
PTX3زا، بيماري  عوامل   برابر  در  ذاتي   مقاومت   تنظيم  در  
  . (Lui et al., 2023)  دارد  نقش  باروري  التهابي،  هايواکنش

، ACCS  ،ALKBH3  ،AMBRA1ژن    11مجموعه  

ATG13  ،CHST1  ،F2  ،DGKZ  ،EXT2  ،HSD17B12  ،
MAPK8IP1 ،SLC35C1  قرار داشتند و   12روي کروموزوم

بيوسنتز   فرآیندهاي   تنظيم  در  (، ACCS  ،ALKBH3)در 
 تکثير  و  کيناز  فعاليت  تنظيم   در  (، AMBRA1)رونویسي  

نقش بسيار   ،(CHST1 ،  F2)، ایمني سلولي  (ATG13)  سلولي
در   مجموعهمهم  نقش(DGKZ) چربي  هاي  توليد    در   مهم  ، 
  استرون   ، کاتاليز تبدیل(EXT2)  بافت  دهيسيگنال  و  هموستاز

(E1)  استرادیول  به  (E2)  استروژن  تشکيل  و  (HSD17B12 ،) 
 (، MAPK8IP1)  عصبي  هايپایانه  در  سلولي  دهيسيگنال

انرژي   دارند  (SLC35C1)تامين   & Dhamija)  نقش 

Chambers, 2016; Dominissini et al., 2016; Duncan 
et al., 2002).   هاي  ژنCDC42EP3  ،NDUFAF7  ،

CYP1B1  ،EIF2AK2  ،SPAST  کروموزوم روي  همگي   ،
گرفته  15 مهمقرار  از  یکي  ژناند.  مجموعه ترین  این  هاي 

CYP1B1  که  تبدیل   ویژهبه   اکسيداتيو،  متابوليسم  در  است 
 هايآمين  آریل  و  ايحلقه  چند  آروماتيک  هايهيدروکربن

  به   رسانآسيب   محصولات  به  هاپروسرسينوژن   هتروسيکليک
DNA   محصولات  کردن  متابوليزه  با  احتمالاً  .دارد  نقش 

 مهمي  نقشاکسيداتيو    استرس  طول  در  شده  توليد  دار  اکسيژن
 زایيرگ  هيپراکسي،  شرایط  تحت.  دارد  شبکيه  عروق  رشد  در

  از  همچنين  .دهدمي   افزایش  را  مویرگي   مورفوژنز   و  شبکيه 
  و   اکسيداتيو  هموستاز  به(  شباهت  اساس  بر)  بيان  تعدیل  طریق

 کمک  ترابکولار  شبکه  بافت  عملکرد  و  فراساختاري  سازماندهي
، MCTS1هاي  ژن  .(Shimada et al., 1999)   کندمي

UPF3B  ،LAMP2  ،RPL39    قرار داشتند    32روي کروموزوم
 و در فرآیند متابوليک پپتيدها نقش داشتند. همچنين پروتئين

 خانواده  از  عضوي  LAMP2ژن    توسط  شده  کدگذاري
 متاستاز  در  است  ممکن  .است  غشایي   هايگليکوپروتئين

  در   است  ممکن  همچنين.  باشد  داشته   نقش   تومور  هايسلول
 پيوند.  کند  عمل  ليزوزوم  چسبندگي  و  نگهداري  محافظت،
 شودمي  متعددي  هايرونوشت   انواع  به   منجر  ژن   این  جایگزین

 ,Cuervo & Dice)  کندمي   کد  را  متمایز  هايپروتئين  که

توانایي   FBXL17ژن    . (1996  دایمرهاي  بردن  بين  از  براي 
 عصبي  هايسلول  و  عصبي  تاج  بقاي  و  تمایز  براي  دیدهآسيب
 Mena)  قرار داشت  14این ژن روي کروموزوم    .است  نياز  مورد

et al., 2018) . 
 

 کلي گیرینتیجه
روش    گرفتن  نظر  در  با  حاضر  بهتحقيق  متنوع  منظور هاي 

نشانه  در  شناسایي  انتخاب  و  اسب هاي  تروبرد  و  ترکمن  هاي 
 را جدیدي ها، رویکرد ترکيب نتایج حاصل از هر یک از روش

 اجرا اسب  ژنوم انتخاب در هاينشانه  مثبت نقاط استنتاج براي
این تحقيق مي مي نتایج  ارزش و  تواند منبع  کند.  با  اطلاعاتي 

به  شناسایيمفيدي  متمایزکنندهژن  منظور   شناسایي و هاي 
صفات بسياري براي کاندید ژنومي نواحي اقتصادي  مهم از 
 .آورد را فراهم هاي تروبرد و ترکمناسب  در موجود
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