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Extended Abstract 
Background: Fat Tail comprises 20% of the carcass weight, which greatly reduces the economic 
value of the carcass, so sheep breeders should investigate the mechanisms that genetically control 
fat development, in order to design sheep breeding programs to reduce tail size. Fat storage in the 
tail is one of the issues raised in our country and many developing countries. In recent years, 
various researches have been conducted in the field of crossbreeding between tailless and tailless 
breeds to investigate how these traits are inherited in different places. However, the investigation 
of these researches has generally been associated with conflicting results, so the genomic region 
or regions affecting this trait is still unknown. Therefore, identifying genes or genomic regions 
related to fat storage is one of the most important and challenging research areas in many countries 
that breed these breeds. Methods such as genome study and gene expression analysis have been 
used to describe the potential genetic background of fat deposition in sheep. Epistatic studies are 
interesting for researchers because they play a key role in understanding the functional 
relationship of genes. Over the past few decades, GWAS have provided a central role in the field 
of epistasis. In GWAS analysis, SNPs are first tested by a standard statistical method, and by that 
they determine the relationship between the SNP and the phenotype. It is this type of analysis that 
is widely used, but it is not as responsive as expected and in fact it identifies a small part of the 
genetic variance and does not indicate the remaining part or in other words the lost heritability. It 
is generally accepted that lost heritability is partly due to a variety of genetic effects and their 
interaction with one or more other factors. According to the conducted researches, many 
researches have been done on GWAS, but GWAS studies on the tail are limited, and considering 
the importance of epistasis effects, there is no place to investigate them through chip snaps, and 
many questions remain in this matter. Therefore, this research is designed to investigate and 
answer these questions. 
Methods: About 3000 data including different types of sheep were prepared from the Sheep Hap 
Map database after writing a letter and obtaining permission. The samples were genotyped using 
llumina50K chips. Data editing was done in terms of frequencies, genotypes, Hardy-Weinberg 
equilibrium and Maf. Breeds were examined in terms of tail formation and tail type and phenotype 
was determined. By using PLINK software, it was started to find the relationship between the 
effective snips and the tail formation phenotype. A P-value was determined for each of the snaps 
and a Manhattan diagram was drawn using R. According to the results, PCA analysis was done. 
Epistasis effects were estimated using PLINK. The physical locations of the snaps were 
determined to confirm the chromosomes. Gene detection and function analysis and genomic and 
bioinformatics comparisons were performed using the latest genomic information from databases. 
Finally, the mutual effects between genes and SNPs affecting tail (epistasis effects) were 
investigated. 
Results: Effective loci and their epistasis effects were investigated in 19 breeds and 806 animals. 
Extensive genome scanning was done to find the gene loci and their epistasis by logistic 
regression method and with the help of Plink program. The Manhattan diagram was drawn with 
the help of R program and the effective genes were determined based on the GWAS result in 
Ensemble database. The results showed that 8 snaps in chromosomes 1, 2, 3, 6, 10, 15, and 18 are 
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effective on tailiness. A total of 23 genes were found in 500 thousand bases upstream and 
downstream of effective snips. Gene network drawn using TCHHL, S100A10, LCE3D, C1orf6, 
NR1H4, U6, SLC17A8 ANO4, SCYL2, ACRT6, CCSER1 MED4, ITM2B RB1, LPAR6, 
RCBTB2, GPC6 ALKBH3, MIR129-2, C11orf96, TTC17, ACCS genes. and EXT2 from He did 
not have good wealth. Therefore, little biological interactions can be reported. But in the statistical 
epistasis section, many interaction effects were seen. Among the effective snips, the snip on 
S08620.1 of chromosome 2 has the greatest epistasis effect with other sheep genomic loci. 
Conclusion: According to the importance of the loci affecting the tail fat deposition, there is a 
relationship between their genomic locations. According to the results of this research, it can be 
said that the tail formation process is influenced by genomic loci and epistasis effects. In this 
research, using population structure analysis by GWAS, 23 genes and nearly 4000 interactions 
were identified. NR1H4, EXT2, ANO4, and SLC17A8 are among the effective genes. The gene 
network of effector genes showed few biological interactions. But in statistical epistasis, many 
mutual effects were observed. 7 effective snips were identified on a number of chromosomes, the 
most interactions were observed on snip S08620.1 of chromosome number 2. As a result, the most 
epistasis interactions on the snips of chromosome number 2 are related to 1841 snips on other 
chromosomes. After chromosome number 2, chromosome 1 and 18 showed the most epistasis 
effects. 
 
Keywords: Epistasis, Gene network, GWAS, Sheep fat-tail, SNP  

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

How to Cite This Article: Chaabi, M., Fayazi, J., Roshanfekr, H.A., Nazari, M., & Moradi, M.H. (2026). Analysis of 

Epistatic Effects on the Genetics of Fat-tail Formation in Sheep. Res Anim Prod, 17(1), 13-23.  

DOI: 10.61882/rap.2026.1514 

 

 

 
 Chaabi et al. 

 [
 D

O
I:

 1
0.

61
88

2/
ra

p.
20

26
.1

51
4 

] 
 [

 D
ow

nl
oa

de
d 

fr
om

 r
ap

.s
an

ru
.a

c.
ir

 o
n 

20
26

-0
6-

06
 ]

 

                             2 / 11

http://dx.doi.org/10.61882/rap.2026.1514
http://rap.sanru.ac.ir/article-1-1514-en.html


 15...................................................  1405/ 1های تولیدات دامی سال هفدهم/ شماره پژوهش
 دانشگاه علوم كشاورزي و منابع طبيعي ساري

 
 ی مقاله پژوهش 

 

 دنبه در گوسفند  ل یتشک  کیبر ژنت یستازی اثرات اپ ل یتحل
 

 5یمراد نیمحمدحس  و 4ی، محمود نظر3روشنفکر  الهتی ، هدا2ی اضی، جمال ف1یچعب منا
 

 رانی خوزستان، اهواز، ا یعیو منابع طب ی و اصلاح نژاد، گروه علوم دام، دانشگاه علوم کشاورز  کیارشد ژنت یآموخته کارشناسدانش -1
 (j_fayazi@asnrukh.ac.irنویسنده مسوول: ، ) ران ی خوزستان، اهواز، ا یعیو منابع طب ی استاد، گروه علوم دام، دانشگاه علوم کشاورز -2

 رانی خوزستان، اهواز، ا یعیو منابع طب ی استاد، گروه علوم دام، دانشگاه علوم کشاورز -3
 رانیخوزستان، اهواز، ا یعیو منابع طب ی ، گروه علوم دام، دانشگاه علوم کشاورزدانشیار -4

 رانی، اگروه علوم دامی، دانشکدگان کشاورزی و منابع طبیعی، دانشگاه تهران، کرج  ار،یدانش -5
 

 1404/ 20/07  :رشیپذ خیتار                            19/06/1404: شیرا یو خیتار                       14/04/1404:  افتیدر خیتار
 23 تا 13: صفحه

 
 مبسوط  دهیچک

  ییهاسم یمکان  دیکنندگان گوسفند بااصلاح  نیبنابرا   دهدیلاشه را به شدت کاهش م   یکه ارزش اقتصاد  شودی% وزن لاشه را شامل م20دنبه   مقدمه و هدف:
در    یچرب  رهیکنند. ذخ  یکاهش اندازه دنبه طراح   یپرورش گوسفند را برا   یهاکرده، تا بتوانند برنامه  یبررس  کنندیرا کنترل م  یتوسعه چرب  یکیکه به طور ژنت 

  ینژادها  نیب  یگرختهی آم  نهیدر زم  یمختلف  قاتیتحق  ریاخ  انیسال  یباشد، در ط   یدر حال توسعه م   یاز کشورها  یار یاز مسائل مطرح در کشور ما و بس  یکیدنبه  
همراه بوده، لذا منطقه    ی منتاقض  ج یبا نتا  اعموم  قاتیتحق  نیا   یصفات در نقاط مختلف انجام شده است. اما بررس  نی توارث ا   یچگونگ   ی به بررس  دنبهیدار و بدنبه

ژنوم  ای ا   یمناطق  بر  باق  نیموثر  ناشناخته  همچنان  بنابرا   مانده یصفت  ژنوم  ا یها  ژن  ییشناسا   نیاست.  ذخ  یمناطق  با  مهمتر  یچرب  رهیمرتبط  و    نیاز 
 انیب لیو تحل هیمانند مطالعه ژنوم وتجز ییها. روششودیم وبنژادها محس نیدهنده ا پرورش یاز کشورها یاری در بس یقاتیتحق یهاحوزه نیزتریبرانگچالش
برا  دنبه  یبلقوه رسوب چرب  یکیژنت  نهیزم  فیتوص  یژن  اپدر گوسفندان  مطالعات  است.  استفاده شده  نقش کل  کیستات یدار  آنجا که  ارتباط   یدیاز  در درک 

 لیو تحل   هیفراهم کرده است. در تجز  یستازیاپ   نهیرا در زم  ینقش اصل  GWASمحققان جالب هستند. در طول چند ده گذشته    یها دارند، برا ژن  یعملکرد
GWAS  ابتداSNPو  هی نوع تجز نی. ا کنندیرا مشخص م  پی و فنوت پی اسن نیآن ارتباط ب لهیو به وس شوندیم شیآزما یروش استاندارد آمار کی لهیها به وس

را    یکیژنت  انسیاز وار  یو در واقع بخش کوچک  باشدیپاسخگو نم  رودیگبرد، اما آنطور که انتظار میکه به صوررت گسترده مورد استفاده قرار م   هاستلیتحل
از دست رفته تا   یریپذشده است که وراثت رفتهی. معمولا پذکندیاز دست رفته اشاره نم یریپذوراثت گریبه عبارت د ای ماندهیو به قسمت باق کندیمشخص م

صورت   GWASدر مورد  یادیز قاتیانجام شده تحق   یها. با توجه به پژوهشگراستیچند عامل د ای کیها باو تعامل آن ی کیژنت  تانواع اثرا  لیبه دل یحدود
است    یخال هاپیاسن  پی چ قیها از طرآن یبررس یجا یستازیاثرات اپ ت یبا توجه به اهم زیو ن باشد، یدنبه محدود م یبر رو GWASگرفته است اما مطالعات 

 شده است.  یسوالات طراح نی و پاسخ به ا  یبررس یپژوهش برا  نیمانده است. لذا ا  یمورد باق نیدر ا  یادیز  تو سوالا
ها با شدند. نمونه  هیته  Sheep Hap Mapو کسب مجوز از بانک داده     ینگارداده شامل انواع مختلف گوسفند پس از نامه  3000  حدود  ها: و روش  مواد

از نظر    اانجام شد. نژاده  Mafو    نبرگیوا یتعادل هارد  ها، پیژنوت  ها، یها از نظر فراوان داده  شیرا یشدند. و   پیژنوتا  نییتع  llumina50K  یهااستفاده از تراشه
  پ ی موثر با فنوت  یهاپیاسن  نیارتباط ب  افتنیشروع به    PLINKشدند. با استفاده از نرم افزار    پیفنوت   نییقرار گرفته و تع  یدنبه و نوع دنبه مورد بررس  لیتشک
  PCA  زیبه دست آماده آنال  ج یتوجه به نتا  ا. بدینمودار منهتن رسم گرد  Rمشخص شد و با استفاده از    P-value  کی   هاپی هر کدام از اسن یدنبه شد. برا   لیتشک

  هیها و تجزژن صیها مشخص شد. تشخکروموزم دیتائ یبرا  هاپیاسن  یکیزیف یهاشد. مکان یستازیاقدام به برآورد اثرات اپ  PLINKانجام شد. با استفاده از 
ها و ژن   نیانجام شد. در آخر اثرات متقابل ب  یا داده  یهاگاهیپا  یژنوم  عاتاطلا  نیبا استفاده از آخر  کیوانفورمات یو ب  کیژنوم  یهاسهیعملکرد و مقا  لیو تحل
SNPقرار گرفت.  ی( مورد بررسیستازیموثر بر دنبه )اثرات اپ  یها 

اپ  یهالوکوس  : هاافتهی اثرات   افتنی  یگسترده ژنوم برا   شیقرار گرفتند. پو  یدام مورد بررس   806نژاد و    19موثر در    یهاها به طبع ژنآن  یستاز یموثر و 
اپ  یژن  یهاگاهیجا موثر    یهارسم و ژن   Rانجام شد. نمودار منهتن به کمک برنامه    Plinkو به کمک برنامه    کی لجست  ونیها به روش رگرسآن  یستازیو 

بر دنبه دار بودن موثراند. در    18و  15،  10،  6،  3،  2،  1  یهادر کروموزوم  پی اسن  8نشان داد    ج یشدند. نتا  نییانسمبل تع  گاهی، درپا  GWAS  جه یبراساس نت
،  TCHHL  ،S100A10  یهاشده به کمک ژن  میترس  یشدند. شبکه ژن  افتیموثر    یهاپی دست اسن  نییهزار باز در بالا دست و پا  500ژن در    23مجموع  

LCE3D  ،C1orf6  ،NR1H4  ،U6  ،SLC17A8 ANO4  ،SCYL2  ،ACRT6  ،CCSER1 MED4  ،ITM2B RB1  ،LPAR6  ،RCBTB2  ،GPC6 

ALKBH3  ،MIR129-2  ،C11orf96  ،TTC17  ،ACCS   وEXT2  قابل گزارش است. اما در    یکم  یکیولوژیبرخوردار نبود. لذا اثرات متقابل ب  یخوب  یاز غنا
 یهالوکوس  ر یرا با سا  یستازیاثر اپ   نیشتریب  2کروموزوم    S08620.1یرو  پ یموثر اسن  یهاپیاسن   ن یشد. از ب  دهید   یادیاثرات متقابل ز  ،یآمار  یستازیبخش اپ

 گوسفند داشته است.  یژنوم
پژوهش    نیحاصل از ا   ج ی ها ارتباط وجود دارد. با توجه به نتاآن  یژنوم  یهاگاهیجا  نیدنبه ب  ی موثر بر رسوب چرب  یها لوکوس  ت یتوجه به اهم با  : یر یگجهینت
  له یبوس تی جمع ختارسا لیو تحل هیپژوهش با استفاده از تجز نی. در ا باشدیم یستازیو اثرات اپ  یژنوم یهاگاهیجا  ریدنبه تحت تاث  لیتشک  ندیگفت فرا  توانیم

GWAS  ،23  به    توانیموثر م   یهاشدند. از ژن  ییشناسا  نترکشنیا   4000به    کیژن و نزدNR1H4  ،EXT2  ،ANO4    وSLC17A8   یاشاره نمود. شبکه ژن  
ب  یهاژن اثرات متقابل  ول  یکم  یکیولوژیموثر  اپ  یرا نشان دادند.  بر رو  پی ناس  7مشاهده شدند.    یادیاثرات متقابل ز  یآمار  یستازیدر  از    یتعداد  یموثر 

بر   یستازیتعاملات اپ  نیشتریب  جهیمشاهده شدند. در نت  2کروموزوم شماره    S08620.1  پیاسن   یبررو  هانترکشنیا   نیشتریشدند، که ب  ییها شناساکروموزوم
 نیشتریب18و    1،کروموزوم  2. بعد از کروموزوم شماره  باشندیدر ارتباط م  یهاکروموزوم  گرید  یبر رو  پی اسن  1841با    2کروموزوم شماره    یهاپیاسن  یرو

 را نشان دادند.  یستازیاثرات اپ
 

 دنبه گوسفند  ، یستازیاپ ، ی شبکه ژن پ، ی گسترده ژنوم، اسن: ی دیکل  یهاواژه 
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 مقدمه 
.  شودیشناخته م  ینشخوارکننده اهل  نیعنوان اولبه گوسفند     

 شیسال پ  11000تا    9000است که گوسفندان در    نیاعتقاد بر ا
م  انی)پا برایانسنگیدوره  ش  ی(  پشم،  گوشت،  از  و    ریاستفاده 
م  ریسا انتخاب  (.  Moradi et al., 2012)   شدندی محصولات 

 زیمتما  یشده از انواع گوسفند با مرفولوژنژاد ثبت  1400از    شیب
نت در  ط  یتکامل  یهاواکنش   جهیخود  از   یاگسترده  فیبه 

  اند افتهیتوسعه    ت،یجمع  نی از ا  ی و اجتماع  ییایجغراف  یهاطیمح
(Bakhtiarizadeh et al., 2019  .)تغ  یکی   یاصل  رات ییاز 

ب  ر ییتغ  ،یکیمرفولوژ دنبه  شکل  و  مختلف   یهانژاد   ن یاندازه 
دم )پس از   یدارا  یدار در اصل از نژادهااست. گوسفندان دنبه 

وحش  یاهل شده  ی دارا  یشدن جد  منشعب  ندم(  که  به    ازیاند 
. با  دهدینشان مسخت    ی هاط یدر مح  را  یاتیح  یانرژ  رهیذخ

گذشته خود را حفظ    یایمزا  گریدنبه د  پیامروزه فنوتحال،    نیا
به    است  نکرده آن  اندازه  کاهش  برا  کیو  مهم    ی هدف 

ا  لیکنندگان تبدو مصرف  دکنندگانیتول به    نیشده است.  امر 
نسبت به تجمع    یشتریب  نه یهز  یچرب  رهیاست که ذخ  لیدل  نیا

نژادها،    یبه همراه دارد. جالب است که در برخ  یبافت بدون چرب
بر    دهدی م  ل یتشک  را  لاشه   وزن   از   ٪ 20تا    نبهد به شدت  که 

کنندگان رو، اصلاح  نیا  از .  گذاردیم  ریآن تأث  یارزش اقتصاد
با بررس  دیگوسفند  کننده کنترل  یکیژنت  یهاسمیمکان  یبه 
 یمؤثر  یپرورش  یهادنبه بپردازند تا بتوانند برنامه  یتوسعه چرب

مانند مطالعه   ییهاکنند. روش  یکاهش اندازه آن طراح  یبرا  را
  یکارآمد برا  ییژن به عنوان ابزارها  انیب  لیو تحل  هیژنوم و تجز

دار به  در انواع گوسفندان دنبه  ی رسوب چرب ی کیژنت نهیمدرک ز
و    تیفیبه بهبود ک  دنتوانیها متلاش   نی. اشوندیکار گرفته م

دامپرور  یوربهره شا  یدر صنعت  عنوان  دنکن  ی انیکمک  به   .
را فراهم   یکیامکان کشف تنوع ژنت  RNA  یهایابییتوال  ،مثال
  ی پیمختلف فنوت  یهاتفاوت  سازنهیکه ممکن است زم  نداکرده

شناسا ژنت  ییدر  مختلف   یهاپیفنوت  فیتوص  یبرا  یکیتنوع 
( باشد  گوسفند  در  (.  Bakhtiarizadeh et al., 2019دنبه 

امر در کنترل آن است.    ن یوراثت دنبه مهمتر   سمیکشف مکان
  ی مناطق ژنوم  ایها  ژن   ییبا هدف شناسا  یمتعدد  یهاتلاش 

  . ندا ژنوم انجام شده  یهاکاوش  ق یدنبه از طر  پ یمرتبط با فنوت
ا نتا  نیبا  بحث  ن یا  ،جیحال  نظر    زیبرانگمطالعات  به  است. 

  بنابر   ؛هستند  یکسانیمنبع    یدار داراکه گوسفندان دنبه   رسدیم
  ی ژگیو  ن یا  نه یدر زم  یابه مش  ی کیژنت  هیکه پا  رودی انتظار م  ،نیا

  ت یدنبه، ابتدا جمع  ی برا  یژنوم   شیداشته باشند. در مطالعات پو
و سپس    ردیگیقرار م  یگوسفند در مناطق محدود مورد بررس 

اعمال  شدهیی شناسا یژنوم یهاگاهیجا یبر رو شتریمطالعات ب
 . شودیم

که به درک   دهدیامکان را م  نیبه پژوهشگران ا  کردیرو  نیا   
  ابند یو عوامل مؤثر بر توسعه دنبه دست    یکیاز تنوع ژنت  یبهتر

 Dong)  کمک کند  یپرورش  یهابه بهبود برنامه   تیو در نها

et al., 2020  .)ط اخایسال  یدر    ی ولوژیب  یهاک یتکن  ر،ین 
  ده یو موجب گرد  اندکرده  دایتوسعه پ  یسرعت شگرف  یمولکول

کل ژنوم، از جمله گوسفند،    یابییمختلف توال  یهااست تا پروژه
  یی نانو  یهاه یاز آرا  یمختلف  یهاشود. متعاقب آن، پانل  لیتکم

متفاوت طراح تراکم  پو  اند شده  ی با  انجام مطالعات  کل    شیو 

د به  نتوانی م  ی ژنوم  شی. مطالعه پوسازدیم  ریپذرا امکان   یژنوم
 کنند کمک    یمرتبط با صفات اقتصاد  یهاژن   قیدق  ییشناسا

  ن یا  .باشد  دیانتخاب به کمک نشانگر مف  یآن برا  یهاافتهیو  
  ک ینه تنها به درک بهتر از ژنت  یمولکول  یولوژیدر ب هاشرفتیپ

م کمک  منکنیگوسفند  بلکه  کنتوانید،  بهبود  به  و   تیفید 
 Mohammadi)د  نمنجر شو   زین  یدر صنعت دامپرور  یوربهره

& Shamsollahi, 2023 .)  ژنوم تا  یمناطق  تحت  ر  یثکه 
قرار  انسان  )توسط   یعمصنو  ای  یعیطب  وستهیپ  یهاانتخاب  )

  ی که با انجام برخ  گذارندیمژنوم    یاز خود بر رو  یرد  رند،یگیم
ها پرداخت  آن   ییبه شناسا  توانیمناسب م  یهال یو تحل  هیتجز

(Mirzapour et al., 2023  .)اپ ها ژن  نیب  کیستاتیتعاملات 
مورد   یو کم  یمولکول  کی است که در ژنت  یها موضوعQTL  ای

( است  اپCordell, 2002توجه  متقابل   یستازی(.  )اثرات 
جهش   کی  یپیکه اثر فنوت  دهدیرخ م  ی( زمانیژن  یهاگاهیجا

تاث  & Papp)  رد یگیدر ژنوم قرار م  گرید  یهاهش ج  ریتحت 

Pál, 2011اپ آنجا  کیستاتی(. مطالعات   یدیکه نقش کل  ییاز 
عملکرد ارتباط  درک  براژن  یدر  دارند  جالب    یها  محققان 

مطالعات   تراشهGWAS هستند.  کمک  به   یتجار  یهاکه 
و    هاپ یدر رابطه با ارتباط فنوت  را   یدانش  شوندی انجام م  پیاسن

به طور    هاپ ی. اگرچه اکثر اسنندافراهم کرده  پیاسن  یهانشانگر 
  ی با صفات مرتبط هستند اما متاسفانه تنها بخش کم  یمعنادار
 Fazer)  کنندی م هیرا به صورت منفرد توج یکیژنت انسیاز وار

et al., 2009: Manolio et al., 2009: Eichler et al., 
از   یکیژنت  انسیوار  کنندهه یاثرات توج  ریسا  یلذا بررس  .(2010

  ن یاز ا  یبخش  که  رودیبرخوردار است. انتظار م  یادیز  تیاهم
 یشده باشد. اول ضرور  ن یتأم  یستاز یبه کمک اثر اپ  انسیوار

اپ   م، یده  صی( را تشخی)عملکرد  یکیولوژیب  یستازیاست که 
اپ سراغ  به  .  (Cordell, 2002)  میبرو  یآمار  یستازیسپس 

آلل  یستیز  یستازیاپ اثر  مفهوم  که    کیدر    ی به  است  مکان 
به عبارت    ای  شود،ی آشکار م  یگری در مکان د  گریتوسط اثر آلل د

  ت یرا تقو  هاانت یوار  ریکه سا  یکیژنت  یهاانت یاثرات وار  گر،ید
صفات  یریگدر شکل  ینقش مهم تواندیم دهیپد نید. انکنیم
به    تواندی داشته باشد و درک آن م  یک یژنت  انسیو وار  دهیچیپ

روش دام   یهابهبود  در  پرورش  و  کند  انتخاب  کمک  ها 
(Siemiatycki & Thomas, 1981اپ به    یآمار  یستازی(. 

در    ی کیژنت  راتییتغ  تیغالب  ریو غ  یشیافزا  ریاثرات غ  یخروج
روش    نیاشاره دارد. در ا  پ یمختلف با توجه به فنوت  یهاگاهیجا

از روش  استفاده  شدن    کینزد  یبرا  ،یمحاسبات  یآمار  یهابا 
.  شودی و درک بهتر آن پرداخته م  یکیولوژیب  فیتعر  کیبه    جینتا
اپ  یتکامل  دگاهید  کی منشا    ه یفرض  کیاساس    بر  یستاز یدر 
  ت یرا در وضع  تیجمع  تیاکثر  یعیکه انتخاب طب  کندی م  انیب

م نگه  تغ  ، نیا  بنابر   ؛داردی سالم  به  پاسخ  و    یکی ژنت  رات ییدر 
سطح    ،. به عنوان مثالشوندیظاهر م  یپیفنوت  راتییتغ  ،یطیمح

فشار خون در پاسخ به    ای مانند قند خون    یاتیح  یکیولوژیزیف
ابر  مقاومت در بر  یرا برا  یقو  دهیچیپ  یهاستمیاثرات، س  نیا

م  راتییتغ نشان  خود   ,Moore & Williams)  دهندیاز 

از2005 اپ  ییآنجا(.  ب  یستازیکه  تعامل    ا یها  ژن   نیبه عنوان 
  شده   فیتعر  گذارد،یم  ریصفت تاث  کیکه بر    پ یاسن  ینشانگرها

  GWASدست آمده در  به  پیاسنهر نشانگر    ،نیا  ، بنابراست
اما  کند،ی م نییصفت را تع کی یقو ریاز تاث یتوجه سطح قابل
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  توانند ی تعامل دارند، م  گری کدیکه با    داریمعن  ریغ  ینشانگرها
، با در نظر گرفتن    داشته باشند.    ز یصفت ن  کیبر    یادیتاثبر ز

  ره، یچندمتغ  یشیافزا  ریاثرات غ  یبرا  کیستاتیفعل و انفعالات اپ
مرتبط با صفات مورد نظر توسط    شتریب  یامکان کشف نشانگرها

GWAS  م افزاشودیفراهم  اثرات  مورد  در   رهیمتغتک  یشی. 
مطالعات    یاریبس تحل   GWASاز  عنوان    ک یستاتیاپ  لیاز  به 

را   یقابل توجه  یستازیاند و اپمکمل استفاده کرده کردیرو کی
 (. Kim et al., 2020اند )گزارش داده

 
 ها مواد و روش

  Ovine SNP50K Genotyping Beadchip  ه یآرا    
گوسفند را فراهم    یگسترده ژنوم برا  نگیپیژنوتا  هیآرا  نیترجامع

دارا  کندیم بالا  یو  ژنت  ی بررس  ی برا  ییقدرت  در    یکی تنوع 
است.   یاریبس نژادها  همکار  Beadchip  از  شرکت    یبا 

Illumina  ا شد.  داده    54000از    ش یب  یدارا  هیآرا  نیتوسعه 
SNP  به طور    است بر م  کنواختیکه  را در  . ردیگیکل ژنوم 

Ovine SNP50K Beadchip  مطالعات    یعیوس  فیط از 
شناسا ژنوم،  گسترده  انتخاب  شامل    ی هاگاه یجا  ییگوسفند 

ارزQTL)  یصفت کم  یبردارنقشه   ، یکیژنت  یستگیشا  یابی(، 
 اتیو خصوص  یکیژنت  ساتیمقا  ،یوستگیمطالعات عدم پ  ،ینژاد
 . کندیرا فراهم م یک یتنوع ژنت ی ابیارز یبرا ینژاد
  ی هاشامل داده  قیتحق  نی اطلاعات مورد استفاده در ا  یسر     
دنبه دار و بدون دنبه موجود    یاز نژادها  یتعداد پیژنوتا  نییتع

پروژه   کنسرس  HapMapدر  از  که    ی المللنیب  ومیاست 
  ی المللن یب  وم یاند. کنسرسشده   هی( ته ISGCگوسفند )  کسیژنوم
از    کیژنوم برجسته  محققان  ،  AgResearch  ،Baylorاز 

-مشترک یو صنعت یعلم قاتیسازمان تحق UCSCو  ایاسترال
  ن یدر ا شده است )برگرفته از پروژه هپ مپ(.  لیلمنافع تشکا

 یآورجمع  واناتیح  یپیفنوت  ی رکوردها  یبه صورت رسم  ،پروژه
حاضر با استفاده از منابع    قی تحق  یجهت اجرا  ،نیا  . بنابر ندانشده

نژادها به خصوص در ارتباط با    اتیخصوص  ،منتشر شده مختلف
  ، در مجموع.  ندقرار گرفت  ی ها مورد بررسشکل و ابعاد دنبه آن 

ح  3000حدود   نژادها  وان ینمونه  پروژه   یاز  در  مختلف 
HapMap  اشده   پیژنوت  نییتع که  در   نیاند  اطلاعات 

https://www.sheephapmap.org    دسترس .  هستنددر 
در ا  یافتیاطلاعات  همگ  نیاز  نژادها  یپروژه  به   یمربوط 

اهل نمونه   .بود  یگوسفندان  از  همه  استفاده  با   Ovineهیآراها 

SNP50K Beadchip   فاند.  شده  پی ژنوت  نییتع از   لتریپس 

مجموع  پیاسن در  باق  49039ها،    ی برخ.  ماندیم  ینشانگر 
دل به  فراوان   لینشانگرها  بودن  )  یکم  نادر    از (  MAFآلل 

  آستانه   ،MAF  تیفیک  کنترل. در مورد  ندشویمحاسبات خارج م
 سطح  با  نبرگیوایتعادل هارد  .ردیگی قرار م  یمورد بررس  5/0

.  قرار گرفت  یمورد بررس  هاپیاسن  تکتک  یبرا  0000001/0
از نژادها با استفاده    یدار بودن و نبودن تعدادابتدا دنبه   ،نجایدر ا

تع منابع  بر  مرور  و  مقالات  در  مطالعات  انتخاب    نییاز  شد. 
اساس منطقه    بر  پیو فنوتا  پیژنوتا  نییو تع  زیمورد آنال  یهادام

آن ب پراکنش  تا  است  شده  انجام  سا  لهیوس  نیا  هها    ر یاثرات 
اقل به  مربوط  شود  میعوامل  صورت   هاپ یاسن  .کاسته  به 

نامه   ییهالیفا از بانک داده    ینگاربا   Sheepو کسب مجوز 

Hap Map  75نمونه که شامل    3000قرار گرفتند. از    اریدر اخت  
با توجه به شکل و ابعاد دنبه گزارش شده  نژاد    19،  هستنژاد  

پژوهش حاضر استفاده    یمعتبر جهت اجرا  یاز آنها در منابع علم
است.    وان یح  806شده    پیفنوت  نییتع  یهاتعداد کل دام شد.  
: یهانژاد به نام   هشتبدون دنبه شامل    یاز نژادها  وان یح  488

  راش یا  و،یتیجرمن تکسل، گلف کاستن  ،یسافوک، دکان  نیاستارال
  سیبلک ف  شیتکسل و اسکت  شیتکسل، اسکت  وزلندیسافوک، ن

  ی هانژاد به نام   11دار شامل  دنبه  یاز نژادها  وانیح  318هستند.  
ات  ،یافشار سپروس،  اوبرلند،  آواس  یوپی بوندر  لوکال    ، یمنز، 

مغان ردما  ،یکاراکاس،  نوردز    کنیآفر  بیرندر  ،یسیقزل،  و 
ا  یبندطبقه  ی. مبناهستند شکل و    یمرحله تشابه نسب  نیدر 

با توجه   ،نیانتخاب شده بود. همچن  یابعاد دم و دنبه در نژادها
لا بحث  جغراف  تیجمع  یبندهیبه  پراکنش    ی زهایآنال  ،ییایو 

که تنوع  نیبا توجه به ااصل انجام گرفت.  نیا یبر مبنا یبعد
مختلف از لحاظ شکل و اندازه دنبه و دم    ینژادها  نیب  یادیز

که از   ییحاضر تلاش شد تا تنها نژادها  قیدر تحق  ،وجود دارد
اندازه مشابهت ز و  و  گریبا همد  ی ادیلحاظ شکل  به  با    ژهیو 

ادنبه   ینژادها دنبه  بدون  و  اجرا  ی رانیدار  جهت    ن یا  ی دارند 
 پژوهش انتخاب شوند. 

در سطح ژنوم گوسفند    هاپ یاسن  یژنوم  تیموقع  نییتع  یبرا     
ژنوم نسخه  استفاده    NCBI  ی اطلاعات  گاهیپا  Oar-v4/0  ی از 

اسن  ی بررسشد.   فنوت  پ یارتباط    ون یرگرسکمک    به  پی با 
مرحله    PLINK  زیآنال  ازاستفاده    با  کیلجست در  شد.  انجام 

نرم  ،یبعد از  استفاده  با  منهتن  نمودار    ج یپک  Rافزار  رسم 
qqman  با توجه  موثر مشخص شد.    یهاپ یانجام شد. تعداد اسن

برا منهتن  نمودار  نشانگرها  یبه  گزارش  از  مثبت   یاجتناب 
تحل و  ژنت  لیکاذب  تجز  تیجمع   یکیساختار   یهامولفه   هیاز 

  PLINK ،  14شد. لذا به کمک برنامه  ( استفاده  PCA)  یاصل
 .ندها مورد استفاده قرار گرفتداده  حیتصح  یاول برا  یمولفه اصل

تحل  هیتجز     آنال  ی اصل  یهامولفه   لیو  تمام  جهت   زهایدر 
ژن  یتیجمع  یبندهیلا  حیتصح شبکه  رسم  شد.  و    یاستفاده 
تحل  هیتجز بر همکنش ژن  لیو  پاشبکه  از  استفاده  با   گاه یها 
ها عملکرد ژن   ی( و بررسdb.org/-https://string)  نگیاستر

ب از  استفاده    Gene Cards  تیسا   ومارت، یبا 
(https://www.genecards.org  .گرفت صورت  انسمبل  و   )

 انجام شد.   یستاز یاپ PLINKافزار با نرم  ،یدر مرحله بعد
 

 و بحث  ج ینتا
،  PlinkV1/9افزار  توسط نرم   کیبا مدل لجست  یارتباط ژنوم    

آنها در طول ژنوم   عیموثر را نشان داد. توز  پیاسن  16408تعداد  
. اطلاعات  است  هنشان داده شد  1در نمودار منهتن شکل شماره  

ک  انتخاب  واناتیح  ی پیژنوت  هیاول کنترل  جهت  با    تیفیشده 
قرار گرفت. در مورد   یابیمورد ارز   PKINKافزار  استفاده از نرم

تعادل   یحذف شدند. برا  پیاسن  46(،  MAFآلل نادر )  یفراوان
شد  پیاسن 104  نبرگیوا-یهارد اندحذف  نشانگر    نی.  تعداد 
به نظر    ادیز  یگسترده ژنوم  شیمطالعه پو  کی  یبرا  داریمعن

 یساختار  حیبه تصح  ازیبه دست آمده ن  جی. با توجه به نتارسدیم
و    لبدیکاهش    یتیجمع  یبندهیکه لا  است  یگرید  یزهایو آنال
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 زیتوسط آنال  ونیلتراسیف  نجایدر ا  .موثر تر ظهور کنند  یهاپ یاسن
PCA   .انجام شد 

ا     شماره  گراف  نیدر  رو  (1)شکل    ت یموقع  xمحور    یبر 
 یهاارزش   yمحور    یمختلف و رو  یهادر کروموزوم  هاپ یاسن
 .  نداگزارش داده شده تمیلگار یمنف
اول    یمولفه اصل10نمودار شامل    2با توجه به شکل شماره       

ها در هر مرحله  مولفه  یگذارریتاث  زانیدهنده ماست که نشان
  ، کندی م  ه یاست که توج  ی انسیوار  زانی. طول هر مولفه ماست

ها را نشان مولفه ینمودار اثر تجمع ، 3با توجه به شکل شماره 
را    انسی% وار60  یمولفه اول بالا  14  ،. به عنوان مثالدهدیم

به  نکنیم  هیتوج و  م  50د  که  اول  %  100  بایتقر  رسدیمولفه 
 .شودی م ه یتوج انسیوار
تصح     از  ا  یساختار  حیپس    گاه یجا  هشت  ،مرحله  نی در 

نشان داده   1که در جدول شماره    ند شد  افتی  پیاسن  ینشانگر
  هیبقو    10کروموزوم    یبر رو  پیاسن  دو  ،هاآن   انی. از ماندهشد

 . هستند 18و  15، 10، 6،  3، 2، 1 یهاکروموزوم یآنها بر رو
 

 

 در دنبه یچرب رهیصفت ذخ یبرا یژنوم یوستگ یگراف منهتن از مطالعه پ -1شکل  
Figure 1. The Manhattan graph of the genomic wide study for fat storage in fat-tail 

 

 
 زیاول در آنال  یده مولفه اصل لهیشده بوس  هیتوج انس یسهم وار زانیم -2شکل  

Figure 2. The share of variance justified by the first ten principal components in PCA analysis 
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 دنبه  لیتشک یموثر در بررس  یهامولفه  یاثر تجمع -3شکل  

Figure 3. Cumulative effects of effective components in the study of fat-tail formation 

 
 دار بودن گوسفنداندنبه پیدر فنوت یمورد بررس ریتاث نیشتریبا ب برتر پ یاسن -1جدول 

Table 1. The best SNP with the most studied effect on the fat-tail phenotype of sheep 
 کروموزوم

CHR 
 شناسه اسنیپ 

SNP ID 
 یبراساس نسخه ژنوم تیموقع

Position based on Genom Version 
1 OAR1_117122442.1 11712242- 

10 s15707.1 19420049- 

3 OAR3_196245495.1 196245495 

10 s35548.1 84220033- 

15 s67246.1 89564195- 

18 OAR18_35456814.1 35458615- 

2 s08620.1 194245184- 

6 OAR6_42208195.1 42208195- 

 ی( گوسفندان مناطق آلتاZhu et al., 2021ژو و همکاران )    
تبت دارا  را  یو  مناطق    یکه  و در  بودند  از دم  متفاوت  اشکال 

  ن یدر ا  . قرار دادند  ی پراکنش داشتند مورد بررس  نیاز چ  یمختلف
ژنوم  ی بررس  کی  ،قیتحق رو  یگسترده  نژاد    یبر  سه  دنبه 

از   استفاده  با  انجام شد.   لیو تحل  هیبه تجز  GWASگوسفند 
نتا  هاپ یها و فنوتپ یاسن  نیارتباط ب  GWAS  جیپرداخته شد. 

ژنوم سطح  در  را  دنبه  صفات  با  ارتباط  رو  ی نوع    ی بر 
اما    19، و  15،  13،  10،  7،  2،  1  یهاکروموزوم گزارش دادند 

 مشاهده شد. بنابر15و    13،  1  یهادر کروموزم  ریتأث  نیشتریب
ا  ،نیا   15و    10،  2،  1  یهاکروموزم  ، پژوهش  نیدر 

 . بودندموثر در ارتباط با صفات دنبه   یهاکروموزوم
و تتا در   FST  یهابا استفاده از آماره  یتیجمع  زیتما  یبررس     

 نیشتریب  یدارا  ی منطقه ژنوم  هفتنشان داد که    ی رانیا  ینژادها
سه    Ovien Hap  Mapپروژه    یزهایبودند. با آنال  یکیژنت  زیتما

  ی در هر دو سر  5  و  X  ،7  یهاکروموزم  یبر رو  یمنطقه ژنوم

ا  ی اطلاعات که  شدند  برا  نی مشخص  انجام    یمناطق 
  ق یتحق  نیانتخاب شدند که در ا  قیدق  یابیمکان  یهاشیآزما

کروموزوم    ی بر رو  یها تعدادپیاسن  یدر جدول آزمون معنادار
شد  ز ین  2 به  Moradi et al., 2012)  ند مشاهده  توجه  با   .)

مراد  یآمار  یهاروش پژوهش  در  شده  استفاده  و    یمتفاوت 
آنها در   ینژاد  یهاو تفاوت  واناتیهمکاران، استفاده از همه ح

نتا  ق یتحق در  همکاران،  و  ا  جیژو  از  ن  ن یحاصل    ز یپژوهش 
درتشک  یهاپ یاسن ب  لیبرتر  رو  شتریدنبه    2کروموزم    یبر 

 .  ندگزارش شد 
در    500kbها در فاصله  ژن  ، دست آمدهبه   ج یبا توجه به نتا     

  2دار جستجو شدند. در جدول شماره  یمعن  یاطراف نشانگرها
شده در قسمت بالادست )به علامت    ییشناسا  یهافاصله ژن
( از نشانگر مورد نظر را  یدست )با علامت منف ن ییپا ایمثبت( و 

 کند.یمشخص م
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 حاضر  قیشده در تحق ییشناسا داری معن یشده در اطراف نشانگرها  گزارش یهاژن  -2جدول 
Table 2. Genes reported around the significant markers identified in the current research 

Chr Position on genome Bonferroni P-Value Genes Distance (Kb) 

1 108193348 1.03E-18 TCHHL1 - 255 

   S100A10 - 375 

   LCE3B + 396 

   C1orf68 + 434 

2 183299001 1.01E-06 --- --- 

3 182022302 3.40E-15 NR1H4 - 53 

   U6 + 71 

   SLC17A8 - 236 

   ANO4 + 237 

   SCYL2 - 295 

   ACTR6 - 371 

6 37865761 1.82E-06 CCSER1 Within 

10 20082182 7.70E-16 MED4 + 108 

   ITM2B +242 

   RB1 +328 

   LPAR6 +412 

   RCBTB2 +450 

10 76938661 2.08E-13 GPC6 Within 

15 80007334 2.66E-12 ALKBH3 +129 

   MIR129-2 -159 

   C11orf96 +195 

   TTC17 -247 

   ACCS +331 

   EXT2 +360 

18 33864740 1.72E-08  --- --- 

 

به جدول شماره        توجه  ژن   ،2با  بودن  مرتبط    ی هااحتمال 
NR1H4  ،SLC17A8    وANO4    و    3در کروموزومEXT2  

رو تشک  15کروموزوم    یبر  است.    ل یدر  ادنبه    ، قی تحق  نیدر 
ژن پاافتی  یهاژن   نیا  یشبکه  از  استفاده  با  داده    گاهیشده 

بررس  نگیاستر گرفت  ی مورد  از    کی   NR1H4. قرار  ژن 
 یبا نام علم  NR1H4ژن    .است  یاهسته  یهارندهیخانواده گریز

Nuclear Receptor Subfamily 1 Group H Member 
پروتئ  4 کدکننده  استا  هانیو  رو  نی.     پ یاسن  یژن 

OAR-196245495.1  قرار دارد.    3کروموزوم شماره    ی بر رو
 کندی را کد م  گاند یشده با لفعال  ی سیفاکتور رونو  کیژن    نیا

هورمون   رندهیگ  هخانواد  یبا اعضا   یمشترک  یساختار  یژگیکه و
  ی صفراو  یدهایاس  رندهیعنوان گ   ه ب  نیپروتئ  ن یدارد. ا  یاهسته
  ان ی، بDNAو با اتصال به    شودی متصل م  یصفراو  یدهایبه اس

اس  لیدخ  یهاژن انتقال  و  تنظ  یصفراو  یدهای در سنتز   میرا 
بکندیم به انواع رونوشت   ه.  و   شودیمها متصل  طور متناوب 
م  یهازوفرمیا کد  را  بکندیمختلف  آن    یها یماری.  با  مرتبط 

  ی رهای. از مس 1  و  5  یداخل کبد  شروندهیند از کلستاز پاعبارت
  ی هاو نمک  یصفراو  یدهایبه سنتز اس  توانیمرتبط با آن م

پارالوگ مهم    کی( اشاره کرد.  یسیژن )رونو  انیو ب  یصفراو
ژن    نیا  یبرا  ینیپروتئ  یها ی ژگیاست. از و  NR1H3ژن    نیا

با    است.   لنیاتیپل  نیو سطح وجود پروتئ  نهیدآمیاس  486اندازه  
ژن رسوب    NR1H4  یشده از شبکه ژن  میتوجه به شکل ترس

از ارتباط    نانیدهنده سطح اطم% نشان87با    SLC51A8  یچرب
  ANO4  ی ژن. در شبکه  است آن    یها در شبکه ژن ژن   دتریشد

  SLC17A8ژن    ، یشبکه ژن  یهاژن موثر در گره  نیبالاتر  زین

  ک ی  SLC17A8از ارتباط گزارش شد.    نان ی% سطح اطم59با  
موثر   یهااز ژن   میوابسته به سد  یدهنده صفات معدنژن انتقال

  ی با توجه به نقشه شبکه ژن  بیاست و به ترت  یبر رسوب چرب 
ژن  و  90با    SLC18A2%،  97با    SLC18A3  یهاآن،   %

SLC18A1    شبکه    یهامرتبط و موثر در گره  یها% از ژن 84با
شد  SLC17A8  یژن علم  ANO4ژن  .  ندگزارش  نام    یبا 

ANoctamin4  پرو کدکننده  ژن  نی ئتو  شبکه  در    ی است. 
ANO4  گره  نیبالاتر  زین در  موثر  ژن  یهاژن  ژن    ،یشبکه 

SLC17A8    اطم59با سطح  شد.    نانی%  گزارش  ارتباط  از 
SLC17A8  انتقال   کی معدنژن  صفات  به    یدهنده  وابسته 

با توجه    بیاست و به ترت  ی موثر بر رسوب چرب  یهااز ژن   میسد
ژن شبکه  نقشه  ژن   یبه  %،  97با    SLC18A3  ی هاآن، 

SLC18A2    و  90با %SLC18A1    مرتبط   یها% از ژن 84با
  ژن .  ندگزارش شد  SLC17A8  یشبکه ژن  یهاو موثر در گره

EXT2  گل  یکی  کدکننده در    یفراز  کوترانسیاز  که  است 
سولفات نقش دارد. جهش   نیسنتز هپار  رهیشدن زنج  یطولان

  اساس   . برشودی چندگانه م  زیاگزوتوس  2ژن باعث فرم    نیدر ا
وار  یهاس یاسپلا در    ی هازوفرمیا  ،ژن  نیا  یها انتیمختلف 
ژن کدکننده   کیژن    نیشده است. ا  دهیژن د  نیا  یبرا  یمختلف
 روز،یس یماریژن، ب نیمرتبط با ا یهایماریاست. از ب نیپروتئ
م  ز،یوسیاسکل اگزوتوزس  ایکروسلفیسندرم  است.    ز یو  چندگانه 
ا  ییهاچرخه  یرهایمس آن  نیکه  در  در    هاژن  است  موثر 

نقش    شنیلیکوزیگل  یماریو در ب  کانینوگلیکوآمیگل  میمتابولس
 لیکوزیاز خانواده گل  نهیآم  دیاس  737ژن    کی،  EXT2   .دندار

ژن  47فرازترانس  شبکه  ساختار  به  توجه  با  شد.    ی گزارش 
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EXT2  ،EXT1   اطم98دهنده  نشان سطح  ارتباط    نانی%  از 
ارتباط، در شبکه ژن  نان ی% سطح اطم87با    SLC35B2و   ی از 

EXT2  ا شد.  انشان  جینتا  نیگزارش  موثر  ارتباط    ن یدهنده 
   .هستنددنبه  یها در رابطه با صفات مرتبط با چرب ژن
بخت  جینتا      آمده  دست  الموت  زادهیاریبه   یو 

(Bakhtiarizadeh et al., 2020بر )    اساسRNA-seq    نشان
دنبه است    لیموثر در تشک  یهااز ژن  SLC22A4  ژن  که  دادند

  کند ی را کد م  یاهسته  نی پروتئ  کیژن    نیا  NR7P1  یگریو د
  ی و گلوکز در رسوب چرب  د یپیل  سمیمتابول  کنندهم یو به عنوان تنظ

 .شودی نام برده م
    ( نتاZhu et al., 2021ژو و همکاران  از  در    GWAS  جی( 

نمودند  گزارش  دنبه  با صفات  رو  EXT2ژن    که  ارتباط    ی بر 
 . است یموثر بر رسوب چرب یهااز ژن  15کروموزوم 

)  یمراد     همکاران  نمونه Moradi et al., 2022و   یها( 
بالا در    ینشانگر  یبا چگال  یاریبختیزل و لر  ی رانیا  ینژادها

ژنوم منطقه  تع  انیب  یسه  آنال  پیژنوت  نییشده    ی زهایکردند. 
 یمبتن  یهامختلف شامل روش   یهابا استفاده از آماره  یآمار

 جی( انجام شدند. نتاXP-EHH) یکیتنوع ژنت یو الگو زیبر تما
به روشن مناطق موردنظر    یهاگنال یس  ی حاصل  را در  انتخاب 

آلل که  دادند  نشان  و  کردند  مناطق    یانتخاب  یهاآشکار  در 
شدن در نژاد    تیسمت تثببه  Xو    5  یهاکروموزوم  یدایکاند
افزادنبه حال  اندافتهی  شیدار  رویدر  بر   نیا  7کروموزم    یکه 

  ر ییسودمند در نژاد بدون دنبه تغ  یهاآلل  شیحالت در جهت افزا
 رهیمرتبط با ذخ دیجد یاست. در مجموع سه منطقه ژنوم افتهی

و  5 یهادر کروموزوم یمنطقه ژنوم  دوشد که   ییشناسا یچرب
X  موثر بر    یهاجهش   یفراوان  شیانتخاب در جهت افزا  انگریب
دنبه    یرو م  هستنداندازه  در  ژن    ان یکه  از    SLC35A2آنها 

حاصل از  جیبا توجه به نتا .گزارش شد یمرتبط با چرب یهاژن
دنبه   ل یرا بر تشک ریتاث نی شتریب SLC17A8ژن  ،پژوهش نیا

 دارد.
حاصل از اثرات    جیو نتا  نگیاستر  گاهیحاصل از پا  ی شبکه ژن     

ها در ارتباط با  گره  نیشتریب  که  ند نشان داد  ی کیولوژیمتقابل ب
نشان   4که در شکل شماره    هستند  GPC6و    EXT2  یهاژن

که در    یموثر بر رسوب چرب  یهاژن   گر یداده شده است. از د
ارتباط   گر یکدی با    زیشبکه ن  نیا  ANO4و    SLC17A8اند،  در 

راستا با    کیدر    RCBTB2و    ITM2B  ،LPAR6ژن    3است.  
ا   گریکدی از  دادند.  نشان  موثر  هم    نیارتباط  بر  موثر  ژن  سه 

RCBTB2  با    نیشتریب را  موثر  داد.    MED4ارتباط  نشان 
LPAR6  ارتباط موثر با    نیبا کمترRB1    .ی سازی غنمشاهده شد  

شماره   )شکل  گو4شبکه  ز  یای(  دژن   ادیارتباط  باهم    گر یها 
و به    ستندیدر ارتباط ن  میها به طور مستقژن   نیا  یعنی،  ستین

قو د  یهاژن  یاحتمال  ا  ی گریواسطه  ا  نه یزم  نیدر    فا ینقش 
 . کنندیم
نتا      به  توجه  اپ  جیبا  اثرات  از  در   یآمار  یستازیحاصل  که 

شماره   نتا  یبرخ  3جدول  اسن  جیاز  است،  شده  ارائه    پ یآن 
OAR1_117122442.1  پیاسن  560با    کیکروموزوم    یبر رو 

بر    OAR12_69405277.1با    پ یاسن  نیدارد. ا  یستازیاپ  گرید
و   26کروموزوم    یرو  s60712.1،  12کروموزوم    یرو

OAR14_68716023.1  اثر   نیشتریب  14کروموزوم    یرو

معن م  داریمتقابل  گزارش  اسندهدی را    ی رو  s08620.1  پی. 
  پ یاسن  نیدارد. ا  یستاز یاپ  گرید  پ یاسن  1841با    زین  2کروموزوم  

رو  OAR17_22472527.1با   ، 17کروموزوم    یبر 
OAR3_194949591.1  و    3کروموزوم    ی رو
OAR2_195458281.1  اثر معنادار   نیشتریب  2کروموزوم    یرو

کروموزوم    یرو  OAR3_196245495.1  پ یرا گزارش داد. اسن
ا  یستاز یاپ  گرید  پیاسن  161با    3 با    پیاسن  نیدارد. 

OAR5_89139276_X.1  5کروموزوم    یرو  ،s42244.1  
کروموزوم    ی رو  OAR16_31612666.1و    4کروموزوم    یرو
معن  نیشتریب  16 متقابل  اسن  را  داریاثر  داد.    پ یگزارش 

OAR6_42208195.1  گر ید  پیاسن  381با    6کروموزوم    یرو  
ا  یستازیاپ و    OAR6_42282329.1با    پیاسن  نیدارد. 

OAR6_42528741.1  و   6کروموزوم    ی برو
OAR10_82991415.1  رو اثر   نیشتریب  10کروموزوم    یبر 

  10کروموزوم  یبر رو  s35548.1 پیرا نشان داد. اسن داریمعن
  s25815.1با    پیاسن  نیدارد. ا   یستازیاپ  گرید  پیاسن  344با  

رو رو  s58903.1،  18کروموزوم    یبر  و    20کروموزوم    یبر 
OAR21_25051954.1  رو اثر   نیشتریب  21کروموزوم    یبر 

د از  داد.  نشان  را  معنادار  بر    s67246.1  ،هاپ یاسن  گریمتقابل 
. دهدیرا گزارش م  نترکشنیا  144که    است  15کروموزوم    یرو
اسن  پیاسن  نیا سه  ،  OAR17_27677954.1  پیبا 

OAR17_68457670.1    وs07643.1  رو بر  سه  هر    ی که 
  ن یرا گزارش داد. آخر ریتاث نیشتریقرار داشتند، ب 17کروموزوم 

 18کروموزوم    یبر رو  OAR18_35456814.1با نام    پیاسن
  پ یاسن نیاست. ا گرید یها پیبا اسن داریمعن ریتاث 449 یدارا
  s21393.1،  23کروموزوم    یبر رو  OAR23_12072551.1با  

  ی بر رو  OAR25_38993389_X.1و    22کروموزوم    یبر رو
اطلاعات در    نینشان داد. همه ا  را   ریتاث  نیشتریب  25کروموزوم  

 . ندانشان داده شده 4-4جدول 
ا      توجه  مورد  اسن  نینکته  رو  S15707.1  پی که    ی بر 

از خود نشان نداده است.    یستازیگونه اثر اپ چیه 10کروموزوم 
مجموع ب  نترکشنیا  3880  ،در   ماندهیباق  پیاسن  هفت   ن یدر 

 .ندمشاهده شد
  ی ( به بررسBanerjee et al., 2020)  و همکاران  یبانرج     

  1247با    Durocدر بازده خوراک خوک پرداختند. نژاد    یستازیاپ
ارتباطات موثر    یدارا  پیاسن   1215با    Landraceنژاد    و  پیاسن
که تعاملات    دندیرس  جهینت   نیگزارش داده شدند و به ا  داریمعن

  ن یدر ا . است شتریب 10و   15، 17 یها در کروموزوم کیستاتیاپ
ن اپ  ز یپژوهش  رو  یستازیتعاملات    18و    10کروموزم    یبر 

 18اثر معنادار و کروموزوم    344با    10گزارش شد که کروموزوم  
از کروموزوم    499با   بعد  معنادار  تعاملات    نیشتریب  1و    2اثر 
 . ندرا نشان داد یستازیاپ

)  میک     همکاران  بررسKim et al., 2020و  به  ارتباط    ی( 
 گاهیجا  نیپرداختند و چند  ایدر سو  یدهدر زمان گل   هاپ یاسن

 داری معن  ری( و غپیاسن  2)   معنادار  یهاپیاسن  نیب  کیستاتیاپ
به    یدهثر بر زمان گل ؤم  یهاپ یعنوان اسن( را به پیاسن  16)

  18ژن مهم و    59توجه در  قابل   پ یاسن  93  جمعاً  .دست آوردند
  ریمس  ششکه در    ندشد  ییشناسا  E3و    E1از جمله    دیژن کاند

داشتند  یدهگل  یاصل نتا  .نقش  آمدهبه   جی در   هشت   ،دست 
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و    پیاسن  هفت)  پیاسن ( داریمعن  ریغ  پیاسن  کی معنادار 
 23و    نددست آمددنبه به   لیموثر بر تشک  یهاپ یعنوان اسنبه 

 .  ندشد  ییدنبه شناسا ی چرب یبرا دیژن کاند
حاضر     پژوهش  اپ  نیشتریب  ، در  رو  یستازیتعاملات    ی بر 

شماره    یهاپ یاسن شد  2کروموزوم  با    ند گزارش    1841که 

رو  پیاسن ارتباط  کروموزوم   گرید  ی بر  در  از  هستندها  بعد   .
  ی ستازی اثرات اپ  نیشتریب  18و    1کروموزوم    ،2کروموزوم شماره  

 را نشان دادند. 

 
 دنبه  یحاضر موثر بر رسوب چرب قیشده در تحق ییشناسا یهاژن  نیب یشبکه ژن -4شکل  

Figure 4 . The gene network between genes identified in the present research effective on fat-tail deposition 
 
 دنبه  لی موثر بر تشک یهاپیاسن  یستازیاثرات اپ یبرخ -3دول ج

Table 3. Some epistasis effects of SNPs affecting the formation of fat-tail 
 شماره کروموزم 
CHR Number  

 یمورد بررس پیاسن
Studied SNP 

 موثر پیشماره کروموزم اسن
CHR Nnmber of Effectiv SNP 

 موثر پیاسن
Effective SNP 

1 OAR1_117122442.1 12 OAR12_69405277.1 
1 OAR1_117122442.1 26 s60712.1 
1 OAR1_117122442.1 14 OAR14_68716023.1 
2 s08620.1 17 OAR17_22472527.1 
2 s08620.1 3 OAR3_194949591.1 
2 s08620.1 2 OAR2_195458281.1 
3 OAR3_196245495.1 5 OAR5_89139276_X.1 
3 OAR3_196245495.1 4 s42244.1 
3 OAR3_196245495.1 16 OAR16_31612666.1 
6 OAR6_42208195.1 6 OAR6_42282329.1 
6 OAR6_42208195.1 6 OAR6_42528741.1 
6 OAR6_42208195.1 10 OAR10_82991415.1 
10 s35548.1 18 s25815.1 
10 s35548.1 20 s58903.1 
10 s35548.1 12 OAR21_25051954.1 
15 s67246.1 17 OAR17_27677954.1 
15 s67246.1 17 OAR17_68457670.1 
15 s67246.1 17 s07643.1 
18 OAR18_35456814.1 23 OAR23_12072551.1 
18 OAR18_35456814.1 22 s21393.1 
18 OAR18_35456814.1 25 OAR25_38993389_X.1 

 ی کل یریگجهینت
تجز  بر      تحل  ه یاساس  جمع  لیو  از   تیساختار  استفاده    با 

GWAS،  23    یهاشدند. ژن   ییشناسا  نترکشن یا  3880ژن و 
NR1H4  ،SLC17A8،ANO4    و EXT2  ی هاعنوان ژن به  

چرب رسوب  بر  اهم  ییشناسا  یمؤثر  به  توجه  با    ت یشدند. 
  ی هاگاه یجا  انیدنبه، ارتباط م  یمؤثر بر رسوب چرب   یهالوکوس

  مؤثر بر   پیاسن  هفت  ن،ی ها وجود داشت. همچنژن  نیا  یژنوم
در   یستازیاثر اپ  نیشتریکه ب  ند شد ییدنبه شناسا  یرسوب چرب

 جی. نتادیمشاهده گرد  2واقع در کروموزوم   S08620.1 پیاسن

مبه  نشان  آمده  بررسن دهیدست  که   یکیولوژیب  یستازیاپ  ید 
گسترده  ازمندین که محدود  یترمطالعه  چرا  در   ییهاتیاست، 

اطلاعات پا  یمنابع  در  دار  یها گاهیموجود  وجود  که نداده  د 
 . دنبگذار ریتأث جید بر نتانتوانیم
 

 تشکر و قدردانی
و   یکشاورز دانشگاه علوم    یو فناور   یاز معاونت محترم پژوهش

و    ریتقد  یو معنو  یمال  تیخوزستان به خاطر حما  یعیمنابع طب
 .شودی تشکر م
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