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 چکیده
هایی ها مفید هستند باعث به جا گذاشتن نشانههای جدیدی که در برخی از جمعیتانتخاب در جهت افزایش فراوانی جهش     

و ردیابی این  یجه شناساییدر نتنمایند، تصادی را کنترل میشوند. از آنجایی که این مناطق غالبا صفات مهم اقدر سطح ژنوم می
ب در سطح های انتخاآید. هدف از انجام این تحقیق ردیابی نشانهدر مباحث ژنتیک حیوانی به حساب میاز موضوعات مهم  مناطق

ترکمن از مناطق مختلف گنبد س اسب نژاد رأ 23بود. تعداد  SNPنشانگر  07777ترکمن با استفاده از  ژنوم در جمعیت اسب نژاد
های مبتنی های انتخاب از آزمونن ژنوتیپ شدند. جهت جستجوی نشانه، تعییDNAگیری و استخراج کاووس انتخاب، بعد از خون
بندی هاپلوتایپ )رتبه iHS)هموزیگوسیتی هاپلوتیپی بسط داده شده( و   EHH آزمون شامل (LDبر عدم تعادل پیوستگی )

استفاده شد و در  iHSاز آماره  بودندهای انتخاب شناسایی مناطقی از ژنوم که دارای بیشترین نشانه برای اده شد.( استفیکپارچه
عنوان مناطق کاندیدای نشانه انتخاب، انتخاب هقرار داشتند ب iHSهای % کل ارزش 9/99منطقه ژنومی که در صدک  6نهایت 

 بندیشاخه هایدیاگرام بررسی همراه به EHHآماره  نتایج قرار داشتند. 17و  9 ،8، 0، 4 ،5 هایکروموزومشدند. این مناطق در 
ها در برخی از جایگاه EHHبراساس نتایج حاصله از آماره کرد.  تأیید را ژنومی مناطق این های انتخاب دروجود نشانه هاپلوتیپی

  طوریکههب ( اتفاق افتاده است8و  5، 4) ا به کندیه( و در برخی جایگاه17و  9، 0زوم با سرعت بیشتر )کرومو LDفرسایش 
. بودنددرصد  30و  52، 43داشته و فراوانی آنها به ترتیب برابر با  LDدامنه طولانی از  8و  4،5 هایکروموزومهای موجود روی آلل
  .این مناطق از ژنوم اسب ترکمن احتمالا هدف انتخاب مثبت بوده است ،براینبنا
 

   کاوش ژنومی، نشانه های انتخاب،  اسب ترکمنانتخاب مثبت، دی: های کلیواژه
 

 مقدمه

در بین موجودات، حیوانات اهلی علاوه بر انتخاب طبیعیی       
های شیدید منینوعی نییز    ران سال، هدف انتخابادر طی هز
عنیوان  هیا بیه  اند. همین امر سبب شده است که آنقرار گرفته

های انتخاب در سطح ژنوم شانهنمونه مناسبی برای شناسایی ن
هییای کنتییرل کننییده خییفات مختلیین م سییوب شییوند  و ژن
های بوجود واریانت (96) کیمورا نظریهبر اساس . (9،2،91،99)

روند و یا بیرای افیزایف فراوانیی بیه زمیان      آمده یا از بین می
طولانی نیاز دارند در این مدت به دلیل نوترکیبی، عدم تعیادل  

ها بیه خیورت   وجود در اطراف این واریانتم( LD)9 پیوستگی
 SNPهیای کیه در اطیراف    )تعداد الیل  یابدعمده فرسایف می

مرکزی که با آن در حالت عدم تعادل پیوستگی هستند کاهف 
جامعیه   پ خیا  در و از غالب شیدن ییه هاپلوتایی    می یابد(

 2هیای متیداول  (. در این حالت واریانیت 21کند )جلوگیری می

دارای دامنیه  سطح ژنوم عموماً قدیمی بوده و مشاهده شده در 
 باشییند. در حالیکییه عییدم تعییادل پیوسییتگی مییی کوتییاهی از 
و بیا عیدم تعیادل     توانند جوان یا پیر بودههای نادر میواریانت

. هرچه بیه آلیل   قرارگیرندر دامنه کوتاه یا طولانی پیوستگی د
ف آن تر شویم میزان تنوع ژنتیکی در اطرامورد انتخاب نزدیه

یابید و در  کاهف یافته و عیدم تعیادل لینکیاژی افیزایف میی     
 ژن چندین حاوی که خا  هاپلوتایپ یه است نهایت ممکن

 جمعییت  در موجود هاپلوتایپ ترینمهم یا هاپلوتایپ تنها است
 یکیی ژنت . بر اسیاس دییدگاه انتلیال همیراه    (9،4،26،21) باشد

 یعیی نتخیاب طب ابه خیاطر   هاواریانتاوانی فر ییراتتغهمیشه 
 یگیری ژن د یکی آن واریانیت، در نزدممکن است  نیست بلکه
واقع شده و ایین  ه ت ت انتخاب باشد ککروموزوم  روی همان

ژن  ییه که  یهنگام شود.میامر سبب تغییر فراوانی واریانت 
 شود فراوانی چنید واقع می 9رانف ناشی از انتخاب تأثیرت ت 
تعیادل پیوسیتگی    های نزدیه آن کیه در حالیت عیدم   شکلی

نتخیاب در جهیت افیزایف    ا .(21) کنید هستند نیز تغیییر میی  
هیا  های ایجاد شده که فلط در برخی از جمعیتفراوانی جهف

همچون کیاهف  هایی مفید هستند باعث به جا گذاشتن نشانه
تنوع ژنتیکی، ان راف از توزیع فراوانی، افیزایف عیدم تعیادل    

 در سییطح ژنییوم   پیوسییتگی و توسییعه سییاختار هییاپلوتی ی   
(. اگییر جهییف جدییید باعییث افییزایف  9،2،25،24شییود )مییی

 شایستگی افراد حامل آن در جامعه شود، انتخیاب باعیث میی   
شود افرادی که شایستگی بیشیتری دارنید سیهم بیشیتری در     

هیای  فراوانی واریانیت  ،تشکیل نسل بعد داشته باشند. بنابراین
ین نوع انتخاب کیه  یابد. به اجهف یافته در جامعه افزایف می
شیود  هیای مفیید درجامعیه میی    سبب افزایف فراوانی واریانت

دو پدیده مهم، یکی  ،بنابراین (.9،21گویند )می 5انتخاب مثبت
ها در ژنوم و دیگری وجیود عیدم تعیادل    تغییر فراوانی واریانت
مجاور اطلاعیاتی در رابطیه بیا     جایگاه هایپیوستگی قوی در 

کنند. امیلین می ی فرایند تکامل فراهمهای انتخاب در طنشانه
خیفت مسیافت   ( در مطالعه پویف ژنومی برای 6و همکاران )
های اسبی های تروبرد از ریزآرایهراس اسب 991طی شده در 

1- Linkage disequilibriu                                                                                                                     2- Common Allele 
3- Selective sweep                                                                                                                              4- Positive selection 

 دانشگاه علوم کشاورزی و منابع طبیعی ساری
 پژوهشهای تولیدات دامی
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وتاه های کها برای مسافت، اسباستفاده کردند در این تحقیق
ر تعیین ژنوتیپ  شپدند.   مت 2992-9111 متوسط متر و 9911
قپرار داشپتك کپك     91های مپثرر روی کرومپومو    ر اسنی بیش

کیهوجفپت بپام ام ژم میوسپتاتین تعیپین      011تقریبا بك فاصپهك 
( با مطالعك پپوی  ژنپومی   39) مندی و همکارام .مکام شدند

نژادهای اسب ترکمن و کاسپیین هفپت منطقپك ژنپومی روی     
 ارمش تمایز ژنتیکپی  وشناسایی  91و  1، 0، 9 هایکرومومو 

ایپپن  ،گپزارش کردنپد همینپین    225/1بیشپتر ام   (θرامتر )پپا 
 مبتنپی بپر   ههای تمایز جمعیتی و آمارمحققین با بررسی آماره

عد  تعادل لینکاژی نشام دادند کك انتخاب در جهپت کپاه    
برای نپژاد کاسپیین بپوده     0وی کرومومو  شماره راندامه بدم 

لل مطهپوب  افزای  فراوانی ا 9کك در کرومومو  شماره حالیدر
در نژاد ترکمن در جهت افزای  اندامه بدم اتفاق افتاده اسپت.  

( در کاوش ژنپومی تمپایز جمعیتپی در    21مرادی و همکارام )
هپای ژنپومی   بختیاری بپا اسپتفاده ام آرایپك   مل و لرینژادهای 

54K  ،1، 5 ،2های منطقك ژنومی روی کرومومو  5گوسفندی 
 نپپد بپپا اسپپتفاده ام هپپای انتخپپاب بودکپپك حامپپل نشپپانك Xو 

وسپپت ی و آممپپوم هپپای مبتنپپی بپپر عپپد  تعپپادل پی آممپپوم
ی بسپپط داده شپپده در ایپپن دو نپپژاد همومی وسپپیتی هپپاپهوتیی

( در کپاوش ژنپومی   95ی نمودند. کاساردا و همکارام )ایاسشن
 بپپا اسپپتفاده ام  9گپپوگپپاو نپپژاد پینزهپپای انتخپپاب در نشپپانك
یایی و اسهواکی ام دو گاوی در دو گهك استرال 50Kهای ریزآرایك
هپای انتخپاب اسپتفاده    انكبرای بررسپی نشپ   iHSو  Fstآماره 

منطقپك ژنپومی کپك دارای     iHS 1ا استفاده ام آمپاره  نمودند. ب
شناسپایی  % 11های انتخپاب بپوده و در صپدا بپا ی     نشانك
. در نهایت اعلا  نمودند کك این دو آماره برای شناسپایی  ندشد

 کك اخیرا در ژنو  رخ داده است مفید نشانك های انتخاب مثبت 
در اسب ترکمن محدود بك باشند. عمده تحقیات انجا  شده می

هپای کاندیپدا و نشپان رهای    شپکهی برخپی ام ژم  تعیین چنپد 
هپپدا ایپپن پپپژوه   ،ه اسپپت. بنپابراین بپپودمیکروسپاتا یت  
های انتخاب در ژنو  اسب ترکمن با استفاده ام شناسایی نشانك

بوده است کپك در یپی    SNPتک نوکهئوتیدی های چندشکهی
 سالیام مورد انتخاب قرارگرفتك است. 

 
 هامواد و روش

راس اسپب نپژاد    29هپای خپوم ام   در این تحقیق نمونپك      
تپپرکمن در منطقپپك گنبپپد کپپاووس ام نپپواحی داشپپهی بپپروم،  

آوری و اسپتخرا   جمپ   حومك شهر گنبد کپاووس چیرقویمك و 
DNA  نمکی بهینپك یافتپك ام خپوم کامپل     با استفاده ام روش

 DNAانجپپا  گرفپپت. پپپط ام ایمینپپام ام کمیپپت و کیفیپپت 
هپپا جهپپت تعیپپین ژنوتیپپ  بپپك     اسپپتخرا  شپپده، نمونپپك  

اسپپپکاتهند ارسپپپال و بپپپا تراشپپپك   Geneseekآممایشپپپ اه
دند. بپرای ایمینپام ام   تعیین ژنوتایپ  شپ    Equine 70kژنو 

لیزهای بعپدی،  های حاصل ام تعیین ژنوتی  در آناکیفیت داده
 5مراحل مختهف کنترل کیفیت شامل حذا حیوانات بپی  ام  

های با فراوانی آلهی کمتپر   SNPدرصد ژنوتی  ام دست رفتك، 
ها )درصدی ام نمونك %15کمتر ام  call ratو ( MAF)2% 5ام 

انپد(، حپذا شپدند. در    کك برای آم نشان ر تعیین ژنوتی  شده
آمموم بررسی تعادل هاردی  ماندههای باقیSNPنهایت برای 

 .(93عنوام معیار خطای تعیین ژنوتی  انجا  شپد ) واینبرگ بك
بپا اسپتفاده ام    21/1 ×91 -1منظور سپط  احتمپال   برای این

( در نظر گرفتك شپد. در ایپن   α/nβ=) ضریب تصحی  بنفرونی
 SNPتعداد آمموم اسپت کپك در اینجپا برابپر تعپداد      nرابطك، 

 15/1مای  است کك در ایپن بررسپی   خطای آم α( و 59103)
بپرای بررسپی    SNP 59101در پایام تعداد  .شددر نظر گرفتك

افزار شدند. همك موارد فوق با نر  استفادهال وی انتخاب مثبت 
Plink  بپرای تعیپین فامهپای    (29) گرفپت انجا   1/9نسخك .

اسپتفاده   (21) 3/9نسپخك   Fastphaseافپزار  هاپهوتییی ام نر 
و برنامپك  R (95 )هپای تولیپد شپده در محپیط     تای شد. هاپهو
Sweep   سپی ال پوی انتخپاب در    ربپرای بر  (21) 9/9نسخك

های مبتنی بپر عپد  تعپادل    سط  ژنو  اسب ترکمن ام آمموم
، آمموم همومی وسیتی هپاپهوتییی بسپط داده   (LD)پیوست ی 
و ترسپیم  ( 2)معادلپك   iHS، آمپاره   (9)معادلپك   (EHHشپده ) 
 (.1)بندی هاپهوتییی استفاده شد خكهای شاگراا

(9) 
 
 
 

تی  حامل =تعداد تعداد هاپهوNas ،9یمرکزواریانت  as: در آم
های توسعك یافتك منحصر تعداد هاپهو تی  = as ،Kas,tواریانت

روی  snp tتا  snp sام فاصهك  asواریانت  ملابك فرد ح
با   kیافتك  هاپهوتی  توسعكها ام تعداد نمونك    Nkکرومومو  و 

 برای هر اسنی  محاسبك شد iHHاستفاده ام رابطك میر مقادیر 
(91.) 
(2) 
 
 
 

iHSa=   همومی وسیتی هاپهوتی  یکیارچپك اجپدادی ،iHSd  =
 S=SNP، همومی وسپپیتی هاپهوتیپپ  یکیارچپپك مشپپتق شپپده 

، = انحپراا اسپتاندارد  S ،Sdفراوانپی واریانپت    =PS، مرکپزی 
Eps شپپان رهای موجپپود روی یپپك نبپپرای که= امیپپد ریاضپپی

محاسبك، سیط برای ایمینام ام ایپن   iHSها، آماره کرومومو 
. دارای تومی  نرمپال هسپتند   iHSهای حاصل ام آماره کك داده
  هپپا بپپا تومیپپ  اسپپتاندارد گوسپپی مطابقپپتایپپن داده یپپا خیپپر،

آنهپپا در  iHSداده شپپدند. در نهایپپت نشپپان رهایی کپپك ارمش 
هپای  شتند برای مشپاهده نشپانك  % قرار دا 1/11صدا با ی 

 هپای ژم شناسپایی  منظوربكانتخاب مورد بررسی قرار گرفتند. 
 انتخپاب،  نپواحی عنپوام  كشناسایی شده ب هایبخ  با مرتبط
هپای  شپکهی چند ایراا بپام جفپت کیهو 511ل یوبك ایناحیك

 در صپپپدا آنهپپپا  iHSارمش تپپپک نوکهئوتیپپپدی کپپپك   
هپای  ام نواحی حامپل نشپانك  عنوقرار داشتند بك %11/1با ی 

 قپرار  بررسی مپورد 3بیومارت ایپای اه داده انتخاب، بك وسیهك
 .گرفت

  
 نتایج و بحث

هپا در مجمپوت تعپداد    پط ام اجرای کنتپرل کیفیپت داده       
شپپدند. تومیپپ   اسپپتفادهجهپپت آنپپالیز  SNPنشپپان ر  59103

1- Pinzgau cattle                   2- Minor Allele frequency                      3- Core SNP               4- www.ensembl.org/biomart/martview 

 

http://www.ensembl.org/biomart/martview
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کـه بیشـترین  طوريهها متفاوت بود بنشانگرها روي کروموزوم
) روي 572و کمترین تعداد (1) روي کروموزوم 4192نشانگر (

متوسـط فاصـله بـین    ). 1(شـکل  قـرار داشـتند  31کروموزوم 

براسـاس  د. بوکیلو جفت باز 32/45با برابر SNPنشانگرهاي 
، 5، 4هـاي  منطقه ژنومی روي کرومـوزوم iHS ،6ارزش هاي 

).1شناسایی شد (جدول 10و 9، 8، 7

روي کروموزوم هاي اسب ترکمنSNPتوزیع نشانگرهاي -1شکل
Figure 1. Distribution of SNP markers on Turkmen horse chromosome

با توزیع گوسیiHSهاي استاندارد شده مقایسه ارزش-2شکل 
Figure 2. Comparison of standardized values of iHS with Gaussian distribution

هاي انتخاب براي براي شناسایی نشانهiHSآماره 
ولی هنوز به مرحله ،شکل بودههایی که در جمعیت چندآلل

).11،26،32،39،42اند استفاده می شود (تثبیت نرسیده
iHS  هاي کمتر از صفر مبین این است که هاپلوتیپ مربوطـه

ر نشـان  بزرگتـر از صـف  iHSحامل آلل مشـتق شـده اسـت و    
). 39دهد که هاپلوتایپ مورد نظر حامل آلل اجدادي است (می

هـاي انتخـاب بـا    پس از شناسایی مناطق ژنومی حامل نشـانه 
جهـت بررسـی   EHH، از آمـاره  Rافـزار استفاده از محیط نرم

LDاین آماره ).4ژنومی مورد نظر استفاده شد (شکل مناطق
اطـراف منطقـه   در LDابزار قدرتمنـدي اسـت کـه فرسـایش     

ژنومی مورد انتخـاب را بـا ارزیـابی خصوصـیات هـاپلوتیپی در      
). در ایـن تحقیـق   26(کنـد داخل یـک جمعیـت بررسـی مـی    

عنـوان  بودنـد بـه  iHSنشانگرهایی که داراي بیشترین مقـدار  
هـاي  در نظر گرفته شـدند. آلـل  EHHهسته مرکزي در آنالیز 

ده بـالا  آنهـا کمتـر از صـدك قیـد ش ـ    iHSدیگري که ارزش 
عنوان مناطق کاندیـداي انتخـاب مـورد    توانند بههستند نیز می

اما در ایـن تحقیـق فقـط منـاطقی کـه در      ،بررسی قرار گیرند
براسـاس  % قـرار داشـتند انتخـاب شـدند.    9/99صدك بالاي

در ژنـوم موجـودات   هـاي اخیـر  پدیده رانش ناشـی از انتخـاب  
مر سبب کـاهش  مفید افزایش یافته و این اايهفراوانی جهش

شــود. چنــین تنــوع هــاپلوتیپی در اطــراف جهــش مفیــد مــی 
رخدادهایی بدون نیاز به یک جمعیت مرجع به دلیل اثر انتقـال  

نتیجـه گزارشـات سـایر    ژنتیکی همراه قابل شناسایی هسـتند.  
هاي اخیر روي اسـب مشـخص کـرد کـه در     محققین در سال

اب سبب ایجاد انتختأثیردنبال آن طول دوران اهلی شدن و به
م در نژادهاي مختلف هاي انتخاب در مناطق مختلف ژنونشانه

سی ایـن منـاطق از ژنـوم بوسـیله     ر). با بر13(اسب شده است
آماري مختلف و از طریـق مقایسـات تمـایز بـین و     هايروش

ها را شناسایی کـرد.  درون جمعیتی نژادها می توان این جایگاه
مشتق شـده  هايحامل آللهاي در هاپلوتیپEHHبا مقایسه 

و اجدادي وجود یک تفاوت غیرمعمول در هموزیگوسـیته بـین   
بــا توجــه بــه ).11توانــد نشــان انتخــاب باشــد (دو آلــل مــی

هـاي  و گـراف EHHنمودارهاي مربـوط بـه   5و 4هاي شکل
در اطـراف  LDفرسـایش  )2(جـدول  بنـدي هـاپلوتیپی  شاخه

باشد کـه  میعنوان ابی بهخوبی مشهود انتخهاي انتخابی بهآلل
EHHهسـته مرکـزي مقـدار    هـاي  با افزایش فاصـله از آلـل  

قطـر هـر   بندي هـاپلوتیپی  هاي شاخهدر گرافیابد. کاهش می
هـاي  هایی است کـه داراي هاپلوتیـپ  نمونهشاخه بیانگر تعداد

ها این فرسایش با سـرعت  در برخی از جایگاهد. هستنمشابهی
ها به کنـدي ) و در برخی جایگاه7،9،10هايبیشتر (کروموزوم

بـر اسـاس تئـوري    ) اتفاق افتاده اسـت. 4،5،8هاي کروموزوم(
انتخاب واقع شـود ایـن  تأثیر) اگر آللی تحت 16(خنثی کیمورا

بـوده، فراوانـی بـالا و جدیـد     LDآلل داراي دامنه طـولانی از  
هاي موجـود  براساس نتایج حاصله از این تحقیق آللباشد.می
داشـته  و  LDدامنـه طـولانی از  8و 4،5هاي ي کروموزومرو

باشـد درصـد مـی  37و 52، 43فراوانی آنها به ترتیب برابر بـا  
).4(شکل 
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  iHS نشانگرهای شناسایی شده بر اساس ارزش -9جدول 
Table 1. The markers identified based on iHS value 

 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

iHS نام نشانگر موقیعت مکانی نشانگر روموزومک 

861.4 
86911 
86091 
8609 
8600. 

8 
8 
8 
8 
8 

844.408. 
819.9971 
88080719 
19..7497 
88099981 

BIEC2_857744 
BIEC2_857883 
BIEC2_854041 
BIEC2_873837 
BIEC2_853998 

96199 
96198 

7 
7 

.0019110 
81.77019 

BIEC2-912215 
BIEC2_899306 

96178 
96491 
96188 

8- 
964- 

1 
1 
1 
1 
1 

1189.118 
41700891 
.7.74889 
914.9.18 
80814917 

BIEC2_996504 
BIEC2_1011999 
BIEC2_1005114 

041BIEC2_1051 
11..90BIEC2_ 

96190 
96414 
96418 

4 
4 
4 

98910049 
79.9..99 
98848148 

BIEC2_1030306 
BIEC2_1052388 
BIEC2_1087135 

8609.4 
961899 
964109 

1 
1 
1 

99940848 
89118098 
99910.88 

BIEC2_1086540 
BIEC2_1090233 
BIEC2_1086534 

964.- 
9647- 

90 
90 

811999.8 
90197894 

98078BIEC2_1 
9879.BIEC2_1 

 در سطح ژنوم اسب ترکمن iHSهای توزیع ارزش -9شکل 
Figure 3. Distribution of iHS values on Turkmen horse genome 
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 01و  4،5،7،8،4های روی کروموزومبه تر تیب ( Fتا  Aهای انتخاب )در اطراف مناطق کاندیدای نشانه EHH توزیع -4شکل 
Figure 4. Distribution of EHH around The candidate of signal selection (A-F) on 4, 5,7,8,9 and 10 chromosomes 

 
تررکمن اتتمراه هردف     این مناطق از ژنوم اسب ،براینبنا    

 ی کره دارای رراوانری  هرای جایگرا  انتخاب مثبت برود  اسرت.   
مثبرت   بباه هستند هردف انتخرا   EHHو مقدار  واریانت زیاد

 هرای جایگرا  مورد نظرر   جایگا  هایعلاو  بر  (.28) باشندمی
براهیی هسرتند هردف     EHHمجاور آلل انتخرابی کره دارای   

و  بر انتخاب طبییی انتخاب ها علاانتخاب مثبت بود  و در دام
باشرد. در نتیجره ایرن    ثر مری ؤمصنوعی نیز در اررزای  آ  مر  

های برا  های کاندیدا برای ژ توانند بینوا  جایگا ها میجایگا 
 هرای کرومروزوم های موجرود روی  (. اما آلل4اثر عمد  باشند )

اما رراوانری براهیی    ،دارند LDکه دامنه کوتاهی از  01و  7،4
درصد دارند براساس تئوری ررو  ایرن    81و  67، 36تیب تربه

در ارتباط با ارزای  تولیرد   GYSIژ   باشند.ها قدیمی میآلل
مگا جفت بازی از  01راصله گلیکوژ  در عضلات اسکلتی در 

اسرب در ایرن تیقیرق     01ناتیه گزارش شد  روی کروموزوم 
 (. همچنین، جهشی در ارتباط با صفت مسارت04) گزارش شد

کیلوجفررت برراز از ژ    341طرری شررد  در اسررب در راصررله   
اسرب تروبررد بررای مسرابقات      05میوستاتین روی کروموزوم 

 )کمترر از   متر( و متوسر   0411-0611) سرعت مسارت کوتا 
از  یهرای هاما در این پژوه  نشان، (3) دش متر( گزارش 2111

روی این کروموزوم مشراهد   % 4/44در صدک باهی انتخاب 
اسرب نرژاد    دلیل اتتمالی می تواند این باشرد کره   . یركنشد

برر لارلاف اسرب تروبررد بیشرتر در مسرابقات        ایررا   ترکمن
استقامت و مسیرهای طوهنی از آ  استفاد  شد  اسرت ترا در   

 لرر ا رراوانرری  ،(04هررای کوتررا )مسررابقات سرررعت و مسررارت
این نژاد کمترر از صردک انتخرابی قررار     این ژ  در  هرایآلل
شناسایی  از آنجا که عنوا  نشانه انتخاب تایید نشد.هه و بگررت

اسرب بوورکامرل انجرام نشرد       ژنومدر  0هاموقییت همه ژ 
های ژنی شناسرایی شرد  در   است، ل ا برای بسیاری از جایگا 

اسب ارتباط آ  با صفات و یرا بیمراری گرزارش نشرد  اسرت      
 با اسرتفاد  های شناسایی شد   بنابراین، در این تیقیق جایگا 

مورد برسی قررار گررتره و     2هرایهرای داد از بررسی پایگرا 
هرای  ها با صفات و یا بیماری در سایر گونره ارتباط این جایگا 
هرا  که اکثر این جایگا (. از آنجایی6)جدول  گزارش شد  است

های مختلف بجز اسرب گرزارش   مؤثر بر برلای صفات درگونه
شررود بررا انجررام موالیررات     ریلر ا پیشررنهاد مر   شد  است، 

همچرو  موالیرات   یرابی،  و نقشهGWAS) ) کراوش ژنرومی
ایرن  (، 3) ایمریلن و همکرارا    ( و04) مك کروی و همکرارا   

از آنجاییکه این تیقیق برای اولین  نواتی بیشتر بررسی شوند
تواند اطلاعرات  بار در اسب نژاد ترکمن گزارش شد  است می

ناطق ژنومی کاندیدا بررای برلاری   مفیدی در جهت شناسایی م
 در این نژاد میسوب شود. صفات مهم
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 هایSNPمربوط به  Fتا  Aبندی هاپلوتیپبی به ترتیب از های شاخهنتخاب و گرافهای ادهنده نشانههای نشانSNPفراوانی آللی  -2 جدول
 4توضیح داده شده به ترتیب در شکل              

Table 2. Allelic frequencies of SNPs showing signature of selection and haplotype bifurcation diagrams from A to F 
             for the SNP explained in The Figure 4 

 

 ها در اسب و ساير گونههای شناسايی شده در اين نواحی انتخاب مثبت و ژننواحی تحت  -9جدول 
Table 3. Area under the positive selectin and genes were detected in Horse and other species  

 منبع حیوان مورد مطالعه صفت نژ کروموزوم
4 

 
4 
4 
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1 
1 
1 
8 

 
 
 
8 
8 
1 
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PLXNA2 
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CSRP3 
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UBE3B 
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C8orf37 

 
SENP6 

COL12A1 

 سیستم ايمنی
 

 بیماری هیرشپرونگ
 نقص سیستم عصبی روده

 
 

 ATPنقل و انتقال 
 

 چشم کاهش اندازه
 رشد غیر طبیعی جفت

 
 هیپرتروفی عضله قلب
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Abstract
Selection not only increases the frequency of new-useful mutations but also remains some

signals throughout the genome. Since these areas are often control economically important
traits, identify and tracking these areas is the most important issue in the animal genetics. The
aim of this study was to detect signals of selection in the genome of Turkmen horse using 70K
SNP chip. Twenty-three Turkmen horses were selected from different areas of Gonbad-e
kavuos. After blood sampling and DNA extraction all samples were genotyped to detect
footprint of signal selection, some tests based on linkage disequilibrium (LD) such as extended
haplotype homozygosity (EHH) and integrated haplotype score (iHS) was used. For
identification of the regions on the genome that contains the most signals of selection, iHS
statistics was used and accordingly 6 genomic regions which were in the 99.99% percentile of
iHS values selected for further analysis. These regions were located in 6 areas on chromosomes
4, 5, 7, 8, 9 and 10. Results of EHH test with bifurcation diagram of haplotype, confirmed
signals of selection in these areas. Based on the results of the EHH test, sharp decay of LD in
some regions was observed (chromosomes 7, 9 and 10) while in other regions it wasn’t so
significant (chromosomes 4, 5 and 8). So that alleles on chromosomes 4,5 and 8 had long range
of LD with the frequency of, %43, %52 and %37, there for, it can be stated that respectively,
these regions of the genome of Turkmen horse most likely has been the target of positive
selection.
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