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 مبسوط چکیده
طح ژنوم هایی در سهنشان ی ماندنباقمفید هستند، باعث  هازیر جمعیتهای جدید که فقط در بعضی انتخاب برای افزایش فراوانی جهش :و هدف مقدمه

 صفات مهم اقتصادی در ارتباط هستند.کنترل کننده های QTLها و اطق با ژنین من. اغلب اشودمی
 گاو سرأ 60ژنومی  از اطلاعات ،ایران بشمال غر های بومیآمیختهبین گاوهای شیری هلشتاین و های ژنتیکی شناسایی تفاوت منظوربه ها:مواد و روش

 STF، EHH-XPهای ، آمارهمطالعه وردمهای معیتجبعد از اطمینان از ساختار مجزای  فاده شد.است نایرا شمال غرب بومی آمیختهس گاو رأ 100هلشتاین و 

 .های انتخاب استفاده شدیی نشانهجهت شناسا Rsbو 
عنوان به sbRو  STF، EHH-PXهای با آماره بودند،انده گذرمربوطه را  یهاای آمارهحدود آستانهکه ی ژنومی منطقه 24و  16 ،21 تعداد به ترتیب ها:یافته
 ردیفهم(، ARS-UCD1.2 Bos Taurus Genomeبا مناطق ژنومی متناظر آن روی ژنوم گاو ) شده انتخابژنومی مناطق . انتخاب، تعیین شدند هاینشانه

 .ند، شناسایی شدLDهای مبتنی بر روشو  STFاز روش  به ترتیب ژن 134و  104 تعداد نهایت درسازی و 
امل عو برابردر  مقاومتها، چربینتز سدر مسیرهای متابولیکی مرتبط با چشایی، بویایی، مسیرهای متابولیکی  شده شناساییهای از ژن برخی گیری:نتیجه
ولید شیر در ا تب WNT  (Wingless-type)ر سیگنالینگ مسیاز طریق  شده شناساییهای همچنین برخی از ژننقش دارند.  مثلی عملکرد تولیدزا و نیز بیماری
افزار آنلاین و نرم نالیزها توسطآرار گرفتند. این قبیشتر  بررسید مورهای ژنی مناطق ژنومی تحت انتخاب جهت آنالیزهای بیشتر و یافتن شبکه. هستند ارتباط

چشایی و  هایگیرندهشد. این شبکه ژنی با  ییاساشن (p> 5/4× 10-9) دارمعنیژنی شبکه مورد ( انجام گرفت. یک DAVIDهای ژنومی )داده رتبط با پایگاهم
 نژاد یرو یمصنوع و یعیطب انتخاب عمل یچگونگ بهتر درک رب علاوه انتخاب، تحت هایگاهیجا ییشناسا های تلخ ارتباط داشتند.تشخیص مزهبرای بیشتر 
قش ، جهت شناسایی نطور کلیبه. کند ککم مهم یاقتصاد صفات با طمرتب ینواح و هاQTL ییشناسا به تواندیم ران،یا غرب شمال هایختهیآم و نیهلشتا

 .مطالعات پیوستگی و عملکردی بیشتری انجام گیردد ها بایQTLها و دقیق این ژن
 

 تنوع ژنتیکی، تمایز جمعیتی، گاو هلشتاین های بومی، آمیخته کلیدی: هایواژه
 

 مقدمه

یستگی شا و انیزنده مالگوی تنوع ژنتیکی در جهت بهبود    
 گیرددر نتیجه انتخاب طبیعی شکل میها در تولیدمثل جمعیت

های پیاپی، طی نسل طبیعی فرایندی است کهانتخاب  (.19)
یک  مال زنده ماندنفراوانی بخشی از صفات ارثی که احت

در ، دیگرعبارتبه(. 26دهند، افزایش یابد )موجود را بهبود می
افزایش شایستگی افراد  بهجر من ایجادشدهشرایطی که جهش 

گردد، فراوانی افراد حاوی این جهش در جمعیت افزایش 
این افراد به دلیل شایستگی بیشتر، هدف  خواهد یافت. زیرا

های بعد مشارکت و در تشکیل نسل قرارگرفتهانتخاب مثبت 
های اهلی، های دامدر گونه(. 2،60بیشتری خواهند داشت )

های آن تشکیل نژادها و انتخاب نبالبه دفرآیند اهلی شدن و 
 ، باعث تیپمصنوعی بعدی برای صفات اقتصادی و 

ی شده است. نحوهتنوع ژنتیکی ژنوم و ایجاد دهی شکل
های طبیعی یا مصنوعی باعث دهی ژنوم در اثر پدیدهکلش

روی ژنوم این  . این علائمشودایجاد علائمی روی ژنوم می
بنابراین از زمان (. 64،62،43) دهستن ردیابیقابل ،هاجمعیت

ی وسیعی از رویدادهای انتخاب ، دامنهتاکنوناهلی شدن 
های گاوی صورت گرفته و طبیعی و مصنوعی روی جمعیت

خصوصیات مهم گاوها از قبیل سازگاری به شرایط محیطی 
ها و ، مقاومت به بیماریف، تولیدمثل، ساختار بدنی، رفتارمختل
است  پیداکردهطلوب تغییر ادی مها و صفات اقتصانگل

شناسایی ساختار و  امکاناستفاده از اطلاعات ژنوم (. 57،11)
در  .(10،25) آورده استرا فراهم  هاتاریخچه تکاملی جمعیت

های انتخاب یک روش معمول و این میان جستجوی نشانه
انتخاب الگوهایی  هاینشانه .استبسیار مفید در این راستا 

در اثر نیروهای انتخاب روی نواحی د که روی ژنوم هستن
ها شامل این نشانه (.63) شوندمیخاصی از ژنوم  تشکیل 
و  2انحراف از توزیع فراوانی آللی ،1کاهش مکانی تنوع ژنتیکی
و  4ی ساختار هاپلوتایپیو توسعه 3افزایش عدم تعادل لینکاژی

حاضر در حال (. 55باشند )ها، مینیز تمایز ژنتیکی بین جمعیت
های های مختلفی برای شناسایی این نشانهابزارها و روش

طور های مختلف، بهانتخاب در سطح ژنوم جمعیت
کنون تا(. 41گردد )و استفاده می یافتهتوسعهآمیزی موفقیت

مطالعات متعددی در خصوص شناسایی مناطق ژنومی تحت 
 ، بز و گوسفند(32،42،56،74) انتخاب در گاو

(، گاومیش 27،50اسب ) (،49،31خوک ) ،(7،10،11،16،20)
است. در این  شدهانجام( 6،72( و طیور )9(، شتر )46،47،66)

میان سهم مطالعات مربوط به گاو به دلیل اهمیت بیشتر آن، 
بالای گاو در تولید  یبه دلیل اهمیت گونهبالاتر بوده است. 
 و سهم بیشتر در تولید های کشاورزیالیتگوشت، شیر و فع

مطالعه برای ها، لات کشاورزی نسبت به سایر گونهمحصو
ژادهای است. عمده ن یافتهگسترشپرورش و اصلاح نژاد آن 

 شود، شیری که در دنیا برای تولید شیر پرورش داده میو گا

1 Reduced local genomic variability                                                                                         2- Site Frequency Spectrum 
3- Linkage Disequilibrium                                                                                                          4- Haplotype Structure 

 

 دانشگاه علوم کشاورزی و منابع طبیعی ساری
 پژوهشهای تولیدات دامی
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زی گرنو  نژاد هلشتاین، براون سوئیس، آیرشایر، جرسی
د نژا ینپر تولیدتر. از بین این نژادها، نژاد هلشتاین هستند

 لیپتانسدر این نژاد به شیر  ی. تولید بالااستبرای تولید شیر 
اصلاح نژادی روی این اقدامات مؤثر انجام  و نژاد یکیژنت

های اخیر در کنار مطالعات طی سال .شودمربوط می ،حیوان
های فرامرزی و اصیل دنیا، مطالعات صورت گرفته روی دام

است  شده نجامادنیا متعددی روی نژادهای گاوهای بومی 
(. زیرا افزایش اطلاعات در خصوص ساختار و تنوع 23،39،43)

از این نژادها در  کارآمدژنتیکی نژادهای بومی جهت استفاده 
و کشاورزی پایدار، شرایط پرورشی سخت و  یورپردام

ها، اهمیت حیاتی دارد و نیز حفاظت ژنتیکی دام افتهینتوسعه
ی قابلیت سازگاری بالا به ای بومنژاده کهازآنجایی(. 28)

 توجهیقابلطور دارند و طول عمرشان به شانزندگیمحیط 
بومی،  ینشدهانتخابتر است، مخزن ژنی نژادهای طولانی

 (.44د )آیحساب میبه باارزشیمنبع ژنتیکی 
یک روش معمول  1(CAPهای اصلی )آنالیز یا تجزیه مؤلفه   

نومی ژدر مطالعات  ،جمعیتبندی برای بررسی تمایز و گروه
لیز، ساختار جمعیت بر (. در این آنا36های اهلی است )دام

م رسیمبنای میزان روابط ژنتیکی افراد جمعیت محاسبه و ت
 PCAدیگر، نتایج حاصل از آنالیز عبارتگردد. بهمی

 بر اساس مطالعه ی قرابت ژنتیکی میان افراد مورددهندهنشان
. روش تحلیل افتراقی می استماتریس خویشاوندی ژنو

ه در این روش دیگری است ک 2(DAPCهای اصلی )مؤلفه
ز هر که ا PCAراستا کاربرد دارد. در این روش برخلاف روش 

 روش ، درکندها استفاده میدو جزء واریانس بین و درون گروه
ا هروهشده و اختلافات بین گافتراقی تفاوت بین گروهی بهینه

 هاوهشود ولی واریانس داخل گرمیداده  تا حد ممکن نشان
   شود. حداقل می

هت جهدف از این مطالعه، استفاده از اطلاعات ژنومی    
ای هگاوهای هلشتاین و آمیخته شناسایی مناطقی از ژنوم

 های متمادی تحتاست که طی سال ایران شمال غرببومی 
ین ا اند.گرفته قرارتأثیر نیروهای انتخاب طبیعی یا مصنوعی 

 یهکنند متمایزتوانند جزء مناطق ژنومی اطق ژنومی میمن
رسی از این بر آمدهدستبهباشند. نتایج  مذکور نژادهای

و  موردمطالعههای بین نژادهای تواند در تحلیل تفاوتمی
 .مفید باشدگری و تلاقیهای اصلاح نژادی ریزیبرنامه

 
 هاروشمواد و 

 ژنومی  هایدادهتهیه 
نمونه )شامل  160اطلاعات ژنومی از عه حاضر مطال رد      

 شمال غرب بومیهای آمیختهرأس  100رأس هلشتاین و  60
 هاینمونه آوری جمع مطالعه این در .استفاده شد( ایران

 از ایران غرب شمال بومی گاو آمیخته رأس 100 به مربوط
 مردمی هایگله از سراب و شهرستان شرقی، آذربایجان استان

 نژاد اصلاح مرکز و کشاورزی جهاد سازمان ظارتن تحت که
رأس  100 به اطلاعات ژنومی مربوط. شد انجام بودند،

با همکاری شرکت ساینا  ایران شمال غربهای بومی آمیخته
 GeneSeek هایریزآرایهگستر البرز و با استفاده از 

Genomic Profiler (GGP) bovine 40K شدند یابییتوال 

(Illumina, Inc, San Diego, CA, USA .) اطلاعات
هلشتاین مربوط به کشورهای  هایژنومی مربوط به گاو

 تهیه شد. WIDDE  (75)( از پایگاه دادهرأس 60فرانسه  )
 هاکنترل کیفی و فیلتراسیون داده

ای شانگرهجهت انجام کنترل کیفیت و فیلتراسیون افراد و ن   
SNP  افزارنرماز  Plink 1.9های همار(. آ54شد ) استفاده

 ورتبدین ص ،بررسی گردیدبرای کنترل کیفیت  مورداستفاده
  هاآن رفتهدست ازی که ژنوتیپ یهاکه ابتدا دام

(Individual call rate و نیز نشانگرهایی که ژنوتیپ )
ند، درصد بود 5( بیش از SNP call rate) هاآن رفتهازدست

 آللی راوانی ف ها برای حداقلحذف شدند. سپس داده
(Minor Allele Frequency کمتر از )درصد و  1

ل ( غرباHWEواینبرگ ) -نشانگرهای خارج از تعادل هاردی
 در مورداستفادههای شدند. سپس با توجه به اینکه نمونه

ده ش یابی یتوال یهای متفاوتمطالعه حاضر با استفاده از پلتفرم
ت ه دسبد از دند و بعهای فیلتر شده باهم ادغام شبودند، داده

ها دوباره برای حذف آمدن اطلاعات ژنومی مشترک، داده
ی بالا فیلتر شدند. های گمشدهبا دادهSNP نشانگرهای

عات های ژنتیکی با استفاده از اطلابررسی و شناسایی گروه
 Rدر محیط  GenABEL بسته( و توسط 53) PCAآنالیز 

در  adegenet به کمک بسته DAPCروش (. 5)انجام گرفت 
ین برای بررسی آمیختگی ب(. 34د )انجام ش Rافزار نرم

زار افمها، آنالیز اختلاط جمعیتی با استفاده از نرجمعیت
Admixture  رسم (. 4) انجام شددر محیط لینوکس

 Rهای مربوط به نتایج آنالیزهای مختلف در محیط گراف
 (.67( انجام گرفت

 جستجوی نشانه انتخاب 
های گروهبین ژنومیکی انتخاب مثبت  بررسی الگویت جه    

 شمال غربهای بومی آمیخته)هلشتاین و  ژنتیکی مجزا
و  EHH-PX3(، STFهای برآوردگر نااریب تتا )از روش ،(ایران
Rsb4 های ارزشستفاده شد. اSTF برای هرSNP  وی رو فقط

نجام شد. جهت ا، R (72)در محیط  های اتوزومیکروموزوم
جای در های انتخاب در سطح ژنوم بهنالسایی بهتر سیگشنا

گیری ، از میانگینSNPنظر گرفتن ارزش عددی مستقیم هر 
 روندهشیپ های مجاور به روش پنجرهSNPهای عددی ارزش

 1/0 درنهایت(. 58یلو جفت باز استفاده شد )ک 500با طول 
 ی انتخابهانشانه عنوانبه موردمطالعهدرصد نشانگرهای 

 های انتخاب با استفاده از ستجوی نشانهجد. تعیین شدن
انجام  ReHH افزارنرمتوسط  Rsbو  XP-EHHهای آماره

هایی با از طریق آلل Rsbو  XP-EHHهای . آمارهگرفت
وم هرکدام ابتدا ژند. نشوبالا محاسبه می 5EHHفراوانی بالا و 

ه و شدتبدیل Beagleهای ژنتیکی به فرمت ورودی از گروه
های انگر(، برای نش12) Beagleافزار زا توسط نرمر مجطوبه

SNP  گمشده ایمپیوت و به حالتPhase س تبدیل شدند. سپ
 Phaseهای ز دادهبا استفاده ا Rsbو  XP-EHHهای آماره
گراف د. ( محاسبه شدن24) ReHHافزار و توسط نرم شده

بسته  ازبا استفاده  هاروشاز  هرکدامبرای منهتن پلات 
 (.69د )رسم گردی Rدر محیط  QQmanفزاری انرم
 

1- Principal Components Analysis                                                         2- Discriminant Analysis of Principal Components     
3- Cross-Population Extended Haplotype Homozygosity                     4- Extended haplotype homozygosity between-populations  

5- Extended Haplotype Homozygosity 
 

 

 
 و مهدی مخبر ، حسین مرادی شهربابک، حسن مهربانی یگانهپریسا بیابانی
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 مطالعات ژن آنتولوژی
های تحت انتخاب با موقعیت موزومی جایگاهوموقعیت کر   
 ARS-UCD1.2 Bosهای لیست شده برای ژنوم گاو )ژن

Taurus Genome پایگاه اطلاعاتی( درEnsemble 

Biomart Tool   (17 )نیز با موقعیت  وQTLی موجود اه
( ARS-UCD1.2 Bos Taurus Genomeگاو ) برای ژنوم

سازی  ردیفهم( 8)های گاو QTLدر پایگاه اطلاعاتی آنلاین 
های مرتبط با مناطق QTLها و شده و اطلاعات مربوط به ژن

های بدست برای تفسیر بهتر عملکرد ژن انتخابی تعیین شدند.
و GeneCards (25 ) های اطلاعاتی آنلاینآمده از پایگاه
UniProtKB (70 )طق ژنومی تحت انتخاب ااستفاده شد. من

افزار های ژنی، توسط نرمهای بیشتر و یافتن شبکهجهت آنالیز
DAVID (14 )قرار گرفتند. موردبررسی 

 
 
 
 

 نتایج و بحث 
 هاکنترل کیفی و غربالگری داده

عات پس از انجام مراحل مختلف غربالگری بر اساس اطلا   

 تیدرنهایوانات، ویشاوندی حهای خام و خرل کیفی دادهکنت
 160های بدنی از مربوط کروموزوم SNPنشانگر  26709

رأس  100رأس هلشتاین و  60ترتیب از حیوان )به
یفیت را کایران( مراحل کنترل  شمال غرببومی  هایآمیخته

 د. گذرانده و جهت انجام آنالیزهای نهایی، انتخاب شدن
  های تنوعلفهؤمرخی و تعیین بتار جمعیت آنالیز ساخ

های در این راستا سه روش متداول آنالیز یا تجزیه مؤلفه   
های اصلی روش تحلیل افتراقی مؤلفه(، PCAاصلی )

(DAPC)  و آنالیزADMIXTURE قرار گرفت مورداستفاده. 
های که جمعیتنشان داد  DAPCو  PCAآنالیز  نتایج

 (. 1دارند )شکل مجزا قرار  کاملاًی هستد 2در  موردمطالعه
درصد از واریانس کل با استفاده از اطلاعات  9/74 درمجموع

PC.های اول و دوم توجیه شد  
 

 
با استفاده از  ایران شمال غرببومی  هایآمیختههلشتاین و  های نژادگاو مربوط بهDAPC (B )و  PCA (A) زهای آنالینتایج  -1 شکل

 SNPهای نگرنشااطلاعات 
Figure 1. Results of PCA (A) and DAPC (B) analysis related to Holstein and Iranian North-West indigenous hybrid 

cattles using SNP markers information 
 

افزار با استفاده از نرم در بررسی ساختار جمعیتی      
Admixture جمعیت  5ا ت 1 فرضیشپ، اطلاعات جمعیتی با

قرار گرفت. نتایج مربوط  موردبررسیژنتیکی  اجدادی یا گروه
 کمترین خطایجمعیت اجدادی  2 فرضپیشبه 

cross-validation  را در رابطه با داشت و بهترین وضوح را
نتایج آنالیز اختلاط . (2ارائه داد )شکل  هاتمایز جمعیت

بود و  عهموردمطالجمعیتی حاکی از تمایز دو گروه ژنتیکی 
را تأیید کرد. نتایج همچنین  DAPCو  PCA نتایج آنالیزهای

کمترین اشتراک ژنتیکی را  موردمطالعه یهاگروهکه  نشان داد
در ادامه جزئیات بیشتر تمایز جمعیتی با آنالیز شاخص  دارند.

 مشخص شد. (STF)تمایز جمعیتی ویر و کوکرهام 

 
شانگرهای نا استفاده از اطلاعات بایران  شمال غرببومی  هایآمیخته و هلشتاین گاوهای نژاد ط بهمربو Admixture نتایج آنالیز -2شکل 

SNP 
Figure 2. Results of Admixture analyse related to Holstein and Iranian North-West indigenous hybrid cattles using 

SNP markers information 
 

 
 و مهدی مخبر ، حسین مرادی شهربابک، حسن مهربانی یگانهپریسا بیابانی
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 20 اول مؤلفة ،دو PCA و DAPC روش جمله از مختلف
 توانایی DAPC روش و کرد توصیف را کلی واریانس درصد

 در .(33) داشت را یکسان منشأ از نژادها بین بهتری تشخیص
 افزارنرم در مدل بر مبتنی روش از دیگر ایمطالعه

Admixture گاوهای جمعیت یکیژنت ساختار بررسی جهت 
 این نتایج. دندکر استفاده( نمونه 10 تقریباً نژاد هر) رانای بومی

 کلش بهترین به ژنتیکی گروه سه وجود که داد نشان تحقیق
 از سطح نای در. کندمی توجیه را هاجمعیت در موجود تغییرات

  سیستانی و کردی سرابی، نژادهای( K=3) بندیخوشه
 ژادهان ایرس و دادند اختصاص خود به را متمایزی هایخوشه

 .(35) بودند خوشه سه این از ای آمیخته
 
 
 

 انتخاب هاینشانهجستجوی 
ای انتخاب در سطح ژنوم هجهت شناسایی بهتر سیگنال   

گیری از میانگین SNPر گرفتن ارزش عددی هر بجای در نظ
 های مجاور به روش پنجره SNPهای عددی ارزش
فت و تنها صورت گر جفت بازکیلو  500رونده با طول پیش

درصد مناطقی از ژنوم که در آن تمام نشانگرهای مجاور  1/0
های انتخاب عنوان نشانهدارای ارزش بالایی باشند، به

(. این حد آستانه در مطالعات مختلف 3شناسایی شدند )شکل 
بوده است.  یرمتغ( 58درصد ) 5/2( تا 48درصد ) 01/0از 

عددی بالاتر از نوم که ارزش بر روی ژ ناحیه 21 یتدرنها
های بیشتر تعیین شدند. این را داشتند، جهت بررسی4/0

 2) 3ناحیه(،  3) 2، 1های ترتیب روی کروموزوممناطق به
 2) 14، 13، 12منطقه(،  2) 9، 8، 7ناحیه(،  2) 4ناحیه(، 
 (.3قرار داشتند )شکل  29و  27، 24، 21، 20ناحیه(، 

 
 گاوهای بین یمقایسه در بازی جفت مگا 5/0 یپنجره طول با STF یشده گیریمیانگین هایارزش به مربوط پلات منهتن رتصوی -3 شکل
 است شده گرفته نظر در اب،انتخ تحت ژنومی مناطق شناسایی یآستانه حد آبی خط. ایران شمال غرب بومی هایتهآمیخ و هلشتاین نژاد

Figure 3. Manhattan plot image of FST averaged values with a window length of 0.5 Mbp in comparison between 
Holstein and Iranian North-West indigenous hybrid cattles. The blue line is the threshold for identifying selected 

genomic regions 
 

-XPروش انتخاب با استفاده از  هاینشانهدر بررسی     

EHH  وRsb ی ژنومی که منطقه 24و  16رتیب تعداد به ت
را گذرانده بودند. از این تعداد اکثر موارد  2 ایحد آستانه

ی موارد که حد آستانه را گذرانده مشترک بودند. از بین همه
های ها نشانهاز روش هرکدامناحیه( در  20بودند، مواردی که )

نشانه  وانعنبهیا مشترک بودند، بارزتر و قدرتمندتری بودند و 
 شدهشناسایی(. مناطق 5و  4 یهاشکلانتخاب تعیین شدند )

 2) 7منطقه(،  2) 5، 3، 2، 1 یهاکروموزومترتیب روی به
 3) 20، 19، 16، 15 منطقه(، 3) 10منطقه(،  2) 9منطقه(، 
 قرار دارند. 23و  21منطقه(، 

 

 
 ایران شمال غرب بومی هایآمیخته و ینهلشتا نژاد گاوهای بین ییسهمقا در XP-EHH هایزشرا به مربوط پلات منهتن تصویر -4 شکل

 است شده گرفته نظر در انتخاب، تحت ژنومی مناطق شناسایی یآستانه حد آبی خط
Figure 4. Manhattan plot image of XP-EHH values in comparison between the Holstein and Iranian North-West 

indigenous hybrid cattles. The blue line is the threshold for identifying selected genomic regions 
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 ایهروش با تونسی گاوهای جمعیتی ساختار بررسی در     
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 خط. ایران شمال غرب بومی هایتهآمیخ و هلشتاین نژاد گاوهای بین یمقایسه در Rsb هایارزش به مربوط پلات منهتن تصویر -5 شکل

 .است شدهگرفته نظر در انتخاب، تحت ژنومی طقمنا شناسایی یآستانه حد آبی
Figure 5. Manhattan plot image of Rsb values in comparison between the Holstein and Iranian North-West 

indigenoushybrid cattles. The blue line is the threshold for identifying selected genomic regions. 
 

جوی نشانه انتخاب به جست مربوطآنتولوژی نتایج ژن 
شمال های بومی نژاد هلشتاین و آمیختههای گاوبین 
و  STF ،EHH-XPهای با استفاده از آمارهایران  غرب
Rsb 
های های مرتبط با بخشQTLها و جهت شناسایی ژن      

لاوه ه عبا مناطق انتخابی ب ردیفهمانتخابی ژنوم، مناطق 
 موردبررسی، ناطقآن مو جفت بازی اطراف کیل 500ی ناحیه

و  STFبا روش  شدهیینتعناحیه  21ناحیه از  19 قرار گرفت.
و  XP-EHHبا روش  شدهیینتعی ناحیه 24ناحیه از  20

Rsb های عملکردی و حاوی ژنQTLبه ترتیب  بودند. ها
در ژن از مناطق مربوطه شناسایی شد.  134و  104تعداد 

ابولیکی مرتبط مسیرهای متشده در اییهای شناسژنمجموع 
بدن،  ها، ایمنیسیرهای متابولیکی چربیبا چشایی، بویایی، م

سلولی  ریومهای عصبی، مرگعملکرد تولیدمثلی، توسعه بافت
و نقش  بودههای غشایی فعال ها یا گیرندهدهندهو انتقال

های شناسایی شده، در ادامه به با توجه به تعدد ژن. شتنددا
 گردد.، اشاره میشدهشناسایی هایژن برخی ازملکرد ع

ها به بخشی از ژنآورده شده است،  1همانطور که در جدول 
ها عبارت هستند از مربوط بودند. این ژن SLCخانواده ژنی 
SLC44A5 ،SLC26A4 ،SLC32A1  وSLC9A3 این .

 ینهزم درخصوص هبسیار اساسی ب یهانقشخانواده ژنی 
مطالعات صورت  راکثارند. ء سلولی داز طریق غشا انتقال مواد

ی انسان یهاتیجمعمربوط به  SLC یژن خانوادةگرفته روی 
 انتخاب و زیتما مورداست. چرا که در جوامع انسانی بیشتر 

 دری متنوع یهانقش یژن خانوادة. این اندگرفته قرار
 مختلف مطالعات در. دبر عهده دارن یستیز یهاسمیمکان
 (،71،52،40) پوست یهارنگدانه با یژن خانوادة نیا طارتبا
 ونیداسیاکس( و SLC27A4افزایش ) لیقب از یندهایفرا

(SLC25A20ا )است شده داده نشانا غذ چربی دهایس 
ی اگسترده اریبس یکیولوژیب یهانقش یژن خانوادة نیا (.71)
 فیط جذب ن،یانسول ترشح ن،یپرولاکت یدهگنالیس لیقب از

 یرهایمس و دیروئیت ورمونه سنتز ،یمغذ مواد از یعیوس
 مطالعات در علاوه به(. 18) دارند گرید مختلف یکیمتابول

 ریش باتیترک و دیتول صفات با یژن خانوادة نیا ارتباط یگرید

  انیم نیا از. است شده گزارش نیپروتئ و یچرب لیقب از
 ،SLC34A2، SLC39A8 یهاژن ارتباط به توانیم

SLC6A2،SLC7A5، SLC30A4، SLC1A4، SLCA3 
 اشاره ریش تیفیک و دیتول با مربوط صفات باSLC35B1 و

 یانتخاب یهاژن عیوس یتیفعال فیط به توجه با یول(. 50د )کر
 خانوادة نیا یانتخاب یهاژن قیدق اختصاص ،یژن خانوادة نیا

به هر حال . ستین ریپذامکان یخاص یکیولوژیب ریمس به یژن
 ملکردهای فیزیولوژیکی ز عات پیشین به برخی ادر مطالع

و  Sugimotoشناسایی شده است.  SLCهای خانواده ژنی ژن
با افزایش وزن  SLC44A5( نشان دادند که ژن 65همکاران )

های صورت گرفته روی ژن تولد در گاو ارتباط دارد. در بررسی
SLC26A4ارتباط این ژن با شنوایی در انسان، تایید شد ، 

با  SLC9A3( نشان داد ژن 38) Koolenمطالعه (. 30،68)
مهم دیگر  یهاژناز کنترل عصبی تنفس ارتباط دارد. 

، (WNT )مرتبط با مسیر سیگنالینگ HBP1به  توانیم
RALB  ،)درگیر با پاسخ سلولی به گرسنگی(SEH1L 

ایمنی در مقابل  یهاپاسخلرژیک و آ یهاپاسخ)مرتبط با 
)درگیر  ADRB2سلولی(،  یروممرگ) PSMG2(، هایباکتر

در مسیرهای بیولوژیکی بسیار زیاد از قبیل نقل و انتقالات 
غشایی، پاسخ به گرما، تولید گرما، ترموژنسیز ناشی از غذا، 

 CIDEA(، هااستخوانمسیرهای معدنی شدن و نیز تحلیل 
 یروممرگو نیز  هایچرب)هموستازی دمایی، متابولیسم 

و نیز ژن تولید و تبدیل انرژی( ) CRYZسلولی(، 
PRKAR2B  هایتدندرکه در متابولیسم چربی و نیز ساختار 

های دیگری در سیستم عصبی درگیر است. علاوه بر این ژن
در ساختار اعصاب  TSPAN2و   MAP2 ،NGFاز قبیل 

همچنین در مسیر پاسخ التهابی  TSPAN2درگیر هستند. ژن 
 یهاژن، برخی از شدهگفتهمشارکت دارد. علاوه بر موارد 

در  CIDEAدر این بخش از مطالعه از قبیل  شدهشناسایی
سلولی و در سطح موجود زنده با رشد در ارتباط  یروممرگ

های شاخص همانطور که ذکر شد از جمله ژن. هستند
 نگیگنالیس ریمس باباشد که می HBP1شناسایی شده، ژن 

WNT  .ارتباط داردWNT8A  یهااز ژن دیگر ازیکی 
توسعه متنوعی در  یهامهمی است که نقشی هشناسایی شد
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 WNT عصبی و مسیر سیگنالینگ یهاآندودرم، تمایز سلول
 Wnt11،Wnt5Aشامل  Wnt خانواده از ییهاژن دارد.

در  WNTاز طریق مسیر سیگنالینگ  توانندمی  Wnt6و
 باشند مطرحتوسعه و رشد غدد پستانی و نیز تولید شیر 

ه ( ب36و همکاران ) کسارداعه در مطال HBP1(. ژن 3،46)
این ژن با صفات  عنوان نشانه انتخاب شناسایی شد که

توان های شناسایی شده میتولیدمثلی ارتباط دارد. از سایر ژن
 STAG3اشاره کرد. از این گروه ژنی، ژن  STAG1به ژن 

با  بطرت( به عنوان نشانه م36و همکاران ) کساردای در مطالعه
های ژن دیگراز  معرفی شده است.صفات تولیدمثلی 

اشاره کرد که  DNAJC14توان به ژن شده، میشناسایی
ای در طی هاست که نقش عمدهای از ژنمربوط به خانواده

 اهلی شدن داشته و در تحمل یا حساسیت به گرما نقش دارد.
ن تواهای شاخص مرتبط با مناطق انتخابی، میاز ژنهمچنین 

 و MYBPHL ،MYOTشامل  ایمنیمرتبط با  یهابه ژن
NXPE2 ژن (. 19،18) اشاره کردMYBPHL  در بروز

نیز  RNF41ژن  (. 29های قلبی در انسان نقش دارد )بیماری
و  Kasarda در مطالعه با سیستم ایمنی بدن ارتباط دارد.

 وان ی به عنهای مرتبط با ایمنژننیز ( 36همکاران )
البته در مطالعات دیگر گزارش شده است.  نتخابهای انشانه

های مذکور آورده شده است. عملکردهای دیگری برای ژن
یک ژن چند عملکردی است که  MYOTعنوان مثال ژن به

در توسعه ماهیچه و در نتیجه کیفیت و کمیت گوشت در گاو 
ط با چاقی . همچنین این ژن به عنوان ژن مرتب(1نقش دارد )

 درگیر هایژن کهدر خوک معرفی شده است و چربی پشت 
 در توانندمی که هستند هاییژن ازجمله چربی متابولیسم در

نیز  NXPE2ژن  (.59)باشند  داشته نقش تولیدی شیر کیفیت
های ایرانی به عنوان ر مطالعه ارتباطی روی ژنوم گاومیشد

  (. 45ژن مرتبط با تولید شیر گزارش شد )
بویایی،  در حس ریدرگهای یل ژنها از قبژن برخی از   

احتمالًا در مسیرهای بیولوژیکی دخالت  یتوسعه مغز و ایمن
های درگیر در دارند که با اهلی شدن حیوانات ارتباط دارد. ژن

از  .سلولی( ارتباط دارند ریوممرگرشد ) باتولید نیز عمدتاً 
های توان به ژنمیهای مرتبط با اهلی شدن، سری ژن
GNAT2 ،T2R12 ،T2R65A ،TAS2R42 ،TAS2R42 ،

LOC782957  وT2R10B  اشاره کرد که روی حس چشایی

 ارآمدی دارندبوده و بخصوص تشخیص مزه تلخ نقش ک مؤثر
های مرتبط با حس بویایی هستند ژن ،هاژن. در کنار این (18)

انتخاب  هاینشانه عنوانبهکه در نواحی مختلف انتخابی 
های گیرنده قیطر از حیوانات قادرند یلک طور بهتعیین شدند. 

 طعمها، ی اصلی را تشخیص دهند. از میان مزهمزه 5چشایی 
. قرار گرفته است مطالعه مورد یترگسترده طور به تلخ

بسیار حائز  وبوده  دهیچیپ خواراناهیگ در های تلخیگیرنده
 طعم هایگیرنده که است نیا بر اعتقاد رایز اهمیت هستند،

 تکامل ان سمیاهیگ مصرف زا یریجلوگ تشخیص و یارب تلخ
 و ییغذا میرژبا  گونه کیدر  طعم درک(. 22) است افتهی

 یکیژنت تنوع. بنابراین (61) زندگی آن گونه ارتباط دارد طیمح
 و غذا انتخاب در تفاوت لیدل است ممکن طعم یهارندهیگ در

 یهادهنریگ یکیژنت کاوش ن،یبنابرا(. 22) باشد ییغذا عادات
 نظر از ای حیواناتتغذیه رفتار بهترو تحلیل  کدردر  تلخ طعم
مفید  ،ایو محیط تغذیه شرایط با یسازگار و ییغذا حاتیترج

ها شاخصی از تکامل و در حالت کلی، این ژن. (21) است
ها به شرایط محیطی مختلف در نظر گرفته سازگاری دام

های مرتبط با ژن در خصوصتوجه نکته قابل . (21) شوندمی
هایی از های مورد مطالعه، عدم وجود ژناری بین گروهسازگ

. این بود ییگرما استرس یهانیپروتئاین خانواده از قبیل 
های بومی مناطق گرمسیری در ها در مقایسات دامسری ژن

خورد. البته با توجه به مقابل نژادهای اصیل اروپا به چشم می
حاضر، انتظار بررسی در مطالعه  موردهای شرایط اقلیمی گروه

 رسید.ها، خیلی محتمل به نظر نمیشناسایی این قبیل ژن
 تنها بخشی از عملکرد بیولوژیکی مواردی که اشاره شد، 

دست آمده در این ه های بژن است. شدهشناساییهای ژن
جهت تعیین و  EnrichmentMapو  DAVIDبخش در 

های ژنی و شبکهمشخص کردن مسیرهای بیولوژیکی 
از طریق  شدهشناساییهای ژنقرار گرفت.  یرسموردبر

نشانه انتخاب،  عنوانبه شدهیینتعسازی مناطق  ردیفهم
جهت بررسی بیشتر و تعیین مسیرهای بیولوژیکی فعال در 

تنها منتقل شدند و  DAVIDموجود زنده به پایگاه اطلاعاتی 
 p-valueو  13/3برابر  Enrichment Scoreیک شبکه با 

 هایگیرندهشناسایی شد. این شبکه ژنی با   5/4× 01-9برابر 
 .(14) های تلخ ارتباط داشتندچشایی و بیشتر تشخیص مزه
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با ایران  بشمال غربومی های تههلشتاین و آمیخ دنژاگاوهای به نواحی مورد انتخاب بین مربوط  شدهشناسایی یهاژنلیست  -1جدول 
 Rsb و STF ،   EHH-XP هایشاز رو فادهاست

Table 1. List of identified genes related to selected regions between Holstein and Iranian North-West indigenous 
hybrid cattles using FST, XP-EHH and Rsb methods 

 کروموزوم
 ناحیه شروع

(Kbp) 
 ناحیه پایان

(Kbp) 
 شدهشناسایی یهاژن هاآماره

     
1 132.42 133.11 XP_EHH   و Rsb STAG1 - MSL2  - ENSBTAG00000054797 - ENSBTAG00000052750 

2 127.71 128.56 XP_EHH   و Rsb RSRP1 - SYF2 - RUNX3  - STPG1 

3 27.05 28.66 STF ENSBTAG00000050694 - NHLH2 - CASQ2 – NGF - TSPAN2 - U6 - 7SK - 
SIKE1 - CSDE1 – NRAS - AMPD1 

3 33.63 34.43 XP_EHH   و Rsb EPS8L3 - GSTM3 - GNAT2  - AMIGO1 - PSMA5 - SORT1 - MYBPHL - PSRC1 - 
C3H1orf194 - TAF13  -  ENSBTAG00000018806 - WDR47  -  CLCC1 

5 56.91 57.79 XP_EHH   و Rsb GLS2 - MIP - TIMELESS  - APOF - APON - STAT2 - PAN2 - CNPY2 - bta-mir-
12054 - CS - ANKRD52  - ENSBTAG00000052591  -  RNF41 - SMARCC2 PMEL 
- PYM1 - MMP19 - DNAJC14 - SARNP ENSBTAG00000009051 - CD63- ITGA7 
- OR10P25 - ENSBTAG00000011931 - OR6C264 

5 98.55 98.71 XP_EHH   و Rsb ENSBTAG00000006605 (OR)  - TAS2R42 - ENSBTAG00000052662 (OR) - 

ENSBTAG00000053012 - TAS2R46  - ENSBTAG00000051472 - 
ENSBTAG00000049848 - T2R65A  -  ENSBTAG00000001336 - T2R12  -  BOTA-
T2R10B 

7 49.33 49.53 XP_EHH   و Rsb MYOT - PKD2L2  - ENSBTAG00000052546 - WNT8A  

7 57.42 57.7 XP_EHH   و Rsb RBM27 - POU4F3  -  U6 - TCERG1 

7 59.32 60.23 STF SPINK5 - SPINK6 - SPINK7 - FBXO38 - ADRB2-ENSBTAG00000052309 - 
ENSBTAG00000052607 -  

9 10.63 11.7 STF RIMS1- ENSBTAG00000048046 

9 11.09 11.7 XP_EHH   و Rsb RIMS1 

9 55.5 55.8 FST U6 - ENSBTAG00000033083 

9 103.49 103.5 XP_EHH   و Rsb C9H6orf120 - ERMARD  - ENSBTAG00000020238 - FAM120B  -  TBP 

10 58.4 59.16 XP_EHH   و Rsb LEO1 

10 58.45 58.45 XP_EHH   و Rsb LYSMD2 - DMXL2  - CYP19A1-ENSBTAG00000035437 

10 64.95 65.11 XP_EHH   و Rsb SLC30A4 - GATM  - ENSBTAG00000000737 

15 24.33 24.33 XP_EHH   و Rsb HTR3B -U6 - HTR3A  - ZBTB16 - RBM7 -  REXO2- NXPE2  - 
ENSBTAG00000048598 - ENSBTAG00000008219 -ENSBTAG00000008219 - 
CLDN25 

16 26.1 26.85 XP_EHH   و Rsb MIA3 - BROX - FAM177B DISP1 - CCDC185 - ENSBTAG00000007595 

19 56.77 57.24 XP_EHH  و  Rsb CD300E -CD300H - CD300LB  - BTBD17 - ENSBTAG00000049777 - 

ENSBTAG00000053365 - ENSBTAG00000008328  - ENSBTAG 
20 22.56 23.54 XP_EHH   و Rsb ANKRD55 -IL6ST  - bta-mir-2359 - SLC38A9 - ENSBTAG00000001651 - 

ENSBTAG00000010278 
20 27.97 27.97 XP_EHH   و Rsb U6 

20 32.67 33.51 XP_EHH   و Rsb OXCT1   - PLCXD3 - C6 - MROH2B 

20 71.12 71.95 STF CLPTM 1L – TERT - bta-mir-12015 - SLC12A7 - BRD9 – TPPP - SLC9A3 - 
5S_rRNA - CCDC127 - RNH1 - ENSBTAG00000053495  

21 57.77 58.66 XP_EHH & Rsb U6 - TMEM251 - UBR7  - UNC79  -  FAM181A - CCDC197 - OTUB2  

23 39.42 40.39 XP_EHH & Rsb 5S_Rrna - TPMT - NHLRC1  - KIF13A - U6 - bta-mir-2325b 

29 50.79 51 STF RNH1- ANO9 - SIGIRR - IFITM3 - ENSBTAG00000053929 

 
های مربوط به جستجوی نشانه انتخاب بین QTLنتایج 
ا بایران  شمال غربومی های بلشتاین و آمیختهنژاد ه

 Rsb و STF ،EHH-XPهای استفاده از آماره

نشانه  عنوانبه شدهشناساییژنومی  مجموع مناطقاز    
و از میان ناحیه  Rsb، 19و  XP-EHHی هاروشانتخاب از 

منطقه 8، تعداد STFاز روش   شدهشناساییمنطقه ژنومی  12
های QTLمگا جفت باز حاوی  9ی ژنومی با طول حدودی 

های QTL درمجموعمرتبط با صفات عملکردی بودند. 
با میزان تولید شیر  موردمطالعههای هاز کل آمار شدهییشناسا

شیر شامل میزان و  یفیتباکو تداوم شیردهی، صفات مرتبط 
های شیر، محتوی و پروفایل اسید ینپروتئدرصد چربی و 

یستیک، کاپریک، کاپریلیک، میریک، لئلینوشیر )از قبیل  چرب
نسبت آسیلیک، اولئیک(، ریک، پالمیتیک، لوریک، پنتادیائاست

سرعت پایین نسبت کاپا کازئین شیر، ، 3به  6مگا اسید چرب ا
های QTLهای شیر ارتباط داشتند. آمدن شیر و تعداد سلول

ن تولد، اوزامرتبط با رشد و ابعاد بدنی از قبیل  شدهییشناسا
افزایش وزن ن متابولیکی، وزبلوغ،  و سالگییک، شیرگیری

روزانه و شاخص رشد، عمق بدن، ارتفاع هیپ، ارتفاع دام، 
عمق پستان، ساختار پاها، زاویه پاها و امتیاز ساختار بدنی و نیز 

گوشت از قبیل محتویات برخی  یفیتباکصفات مرتبط 
، قبیل فسفر، منیزیم و کراتین گوشت، رنگ گوشت از ترکیبات

های داخلی مثل قلب و کلیه، ی اندامچربی زیر جلدی و برخ
همچنین صفات میزان مقاومت یا حساسیت در مقابل برخی 

از قبیل مقاومت به کنه، حساسیت به  هاانگلو  هابیماری
های تنفسی و برخی بیماری سل گاوی، حساسیت به بیماری

یز برخی نوفیل و نیعوامل ایمنی بدنی از قبیل بازوفیل و ائوز
ی، شاخص باروری، تلقیح به نبستشامل نرخ آی صفات تولیدمثل

ها و محیط ازای آبستنی، فاصله اولین تا آخرین تلقیح در ماده
 ها و نرخ آبستنی دختران در نرها، ارتباط نشان دادندبیضه

با ارجاع  توانرا می ها. جزئیات بیشتر در مورد این ارتباط(32)
 (32) قرار داد سیبرر موردمل طور کابه مطالعه موردبه منابع 

به کلیاتی  ولی به دلیل حجم بالای مطالب در اینجا فقط
  شده اشاره شد. یبندجمع
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دهد که ها نشان مینتایج مربوط به اطلاعات ژندر کل 
های انتخابی در نقل و انتقالات سلولی، رشد و توسعه ژن

در  عموماً  ،ولیسل ومیرمرگمرتبط با  یهاژنهای بدن )بافت
و نیز ساختار  هااستخوانش بسزایی دارند(، تشکیل رشد نق

 شدهشناساییهای اعصاب نقش دارند. همچنین برخی از ژن
در تولید شیر  WNTاز طریق مسیر سیگنالینگ  توانندیم

همچنین در مسیر  شدهشناسایی هایژننقش داشته باشند. 
ها هم QTL اشتند.زا نقش ددر مقابل عوامل بیماری ایمنی

 در صفات تولیدی و تولیدمثلی، صفات رشد و ایمنی عمدتاً
های تحت انتخاب، علاوه بر شناسایی جایگاه نقش داشتند.

درک بهتر چگونگی عمل انتخاب طبیعی و مصنوعی روی نژاد 
تواند به ، میایران شمال غربهای هلشتاین و آمیخته

اقتصادی مهم  ها و نواحی مرتبط با صفاتQTLشناسایی 
ها و جهت شناسایی نقش دقیق این ژنولی  ،کمک کند

QTL ها بایستی مطالعات پیوستگی و عملکردی بیشتری
 انجام گیرد.
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Extended Abstract 
Introduction and Objective: Selection to increase the frequency of new mutations useful only 
in some subpopulations leaves markers at the genome level. Most of these regions are related to 
genes and QTLs controlling significant economic traits. 
Material and Methods: In order to detection of genetic differences between Iranian 
northwestern crossbred and Holstein cattle breed, respectively number of 100 and 60 sample 
from Iranian north-west hybrid and Holstein populations were used. After ensuring the distinct 
structure of the studied populations, FST, XP_EHH and Rsb statistics were used to identify the 
selection signatures and 21, 16 and 24 regions exceeding the threshold were identified as 
signatures of selection respectively. These selected genomic regions were surveyed and 104 and 
135 genes were extracted from the corresponding areas in ARS-UCD1.2 Bos Taurus Genome 
Assembly for FST and LD based methods, respectively. 
Results: Some of detected genes in regions under selection were involved in metabolic 
pathways related to taste, smell, fat metabolic pathways, resistance to disease and reproduction 
performance. Some of detected genes were involved with milk production by involving in WNT 

(Wingless-type) signaling pathway. The selected genomic regions were further examined for 

further analysis and finding of gene networks. These analyzes were performed by online 
software related to the genomic database (DAVID). Only one significant network was identified 
(p<4.5×10-9). This gene network communicates with taste receptors and specially detection of 
bitter tastes. 
Conclusion: In addition to better understanding about natural and artificial selection effects on 
the Holstein breed and Iraniannorth-west indigenous hybrid, the selected regions can helpus to 
detecte QTLs and regions associated with important economic traits. In any case, it will be 
necessary to carry out more association and functional studies to demonstrate the implication of 
these genes. 
 
Keywords: Holstein cattle breed, Iranian northwestern native crossbred cattle, Population 

differentiation index, Signatures of selection  
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