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 سوطچکیده مب
مضر  یها آلل یبودن برا گوتیاحتمال هموز شیو افزا یکیمنجر به کاهش تنوع ژنت اهلی، واناتیدر ح یهمخونمیزان  یسطح بالا مقدمه و هدف:

 ازاهی گآپیش  یاصلاح نژاد یها برنامه یدر طراحفلذا، . ابدی یکاهش م ،یکیژنت یستگیکاهش شا لیهمخون به دل واناتیطول عمر ح ن،یشود. بنابرا یم
 یها توان از داده یم یهمخون بیبرآورد ضرا یبرادر این راستا، است.  یضرور یهمخونپیامدهای منفی  و یهمخون شیزاکنترل اف یبرا یهمخونمیزان 

 هیم حاصل از آراموجود در سراسر ژنو  SNP یبا استفاده از اطلاعات نشانگرها یهمخون زانیم یبررس ،پژوهش حاضراستفاده کرد. هدف از انجام  یژنوم
Illumina OvineSNP600K بود.  رانیا یدر گوسفندان بوم 

نژاد گوسفندان بومی ایران )کرمانی، بلوچی، افشاری، قره گل، سنجابی،  11نمونه شامل  130همخونی ژنومی تعداد در این تحقیق،  ها: مواد و روش
افزار پلینک  با استفاده از نرماز پنج روش مختلف  ،د بررسی قرار گرفت. برای این منظورکبود، لری بختیاری، شال، قزل، کیوسی و کبوده شیراز( مور سیاه

ی تیگوسیبر هموز یمبتن یهمخون بی، ضر(FIS) مشاهده شده و مورد انتظار یتیگوسیهتروزمبتنی بر   یهمخون بیضرهای مولکولی  شاخصاستفاده شد: 
(FROH)ی مروابط ژنو سیبر ماتر یمبتن یهمخون بی، ضر(FGRM) ،مشاهده شده و مورد انتظار گوتیهموز یها پیبر اساس تعداد ژنوت یهمخون بیضر 

(FHOM) شونده بیترک یها گامت یو همبستگ(FUNI)  . 
و  501/4ترتیب هتروزیگوسیتی مشاهده شده و مورد انتظار به  همچنین، میانگینبود.  221/4بومی ایران  گوسفندانفراوانی آلل نادر در میانگین   ها: یافته
گوسفند در FROH (129/4 ) زانیم نیشتریب مربوط به نژاد بلوچی و بیشترین مربوط به نژاد شال بود. FISبدست آمد. کمترین میزان همخونی بر اساس  524/4

مربوط به نژاد  FUNIو  FGRM ،FHOM شاخصهای همچنین، بیشترین میزان مشاهده شد. ینژاد بلوچگوسفند ( در 419/4مقدار آن ) نیو کمتر ینژاد کرمان
%( 22/2) 2%( مشاهده شد، در حالیکه کمترین آن در کروموزوم 25/24) 22در کروموزوم  ROHکرمانی و کمترین مربوط به نژاد بلوچی بود. بیشترین پوشش 

 .بود
 ROH قطعات طول نیانگیمادها یافت شد بطوریکه، در همه نژ ROHبود.  530/4تا  513/4متوسط و از  رانیا یگوسفندان بوم یکیتنوع ژنت گیری: نتیجه

و برابر  مشابه یگوسفندان بوم تیکل جمع یبرا یژنوم یهمخون بیضرا نیانگیبود. م ریمتغ 35تا  1 نیب ROH قطعات مگاباز و متوسط تعداد 511تا  01 نیب
 اکثر توده های گوسفند بومی ایران است. نتایج این تحقیق بیانگر عدم سطح بالای هم خونی ژنومی در  .شدمحاسبه ( 43/4) با
 

 هتروزیگوسیتی ژنومی، همخونی ایران، بومی گوسفندان ،600K نوکلئوتیدی تک شکلی چند :کلیدی های واژه
 

 مقدمه
ها نقش حیاتی را در ابزار انتخاب در اصلاح ژنتیکی دام     

کند. با این وجود، یکی  دستیابی به  پرورش اقتصادی ایفا می
باشد که پیامدهای منفی انتخاب، پدیده همخونی میاز 

های ژنتیکی، حساسیت  افزایش آن، موجب افزایش ناهنجاری
های  ها، از بین رفتن تنوع ژنتیکی، ظهور جهش به بیماری

ناشی پسروی  . (0)شود  مضر و همچنین کاهش عملکرد می
از همخونی در صفات مرتبط با عملکرد رشد و بازدهی مصرف 

در گوسفندان نژاد مغانی مورد مطالعه قرار گرفت خوراک 
(. همچنین، شدت بالای انتخاب و استفاده از تعداد 15)

مثل، منجر به افزایش سطوح  محدودی قوچ ممتاز برای تولید
شود. در این راستا، در صنعت دامپروری محاسبه  همخونی می

عات لاای و اط میزان همخونی با استفاده از اطلاعات شجره
باشد. با  وتیپی حاصل از نشانگرهای مولکولی امکانپذیر میژن

های با محتوای اطلاعاتی ناقص و خطا در  این حال، شجره
ثبت والدین، منجر به برآورد اشتباه و تخمین کمتر از واقعیت 

های  شوند. در این راستا، با پیشرفت فناوری سطح همخونی می
 شکلی تکهای چند تعیین ژنوتیپ و استفاده از آرایه

های هموزیگوت را که  توان ژنوتیپ (، میSNPنوکلئوتیدی ) 
شوند، شناسایی  ( شناخته میROHعنوان هموزیگوسیتی )به

های مجاور ( گسترشROH) ت ژنومیهموزیگو کرد. قطعات
به علت انتقال  وهای هموزیگوس هستند و متوالی از ژنوتیپ

در ژنوم حیوان  های یکسان از والدین به فرزندانشانهاپلوتیپ
توان ضرایب  های ژنومی می با استفاده از داده .شونددیده می

و  FUNI، همچنین بر اساس FHOMهمخونی را بر اساس 
FGRM ( 21محاسبه کرد .) ارزیابی همخونی بر اساس

تواند مقادیر همخونی واقعی را منعکس  اطلاعات ژنومی می
را که در  ROHطق توان منا ها می کند. با استفاده از این روش

سطح ژنوم پراکنده اند، شناسایی و بنابراین همخونی را 
بهترین روش  ROHمحاسبه کرد. محاسبه همخونی از طریق 

را هم در محاسبه  IBDتوان قطعات کوچک  باشد زیرا می می
لحاظ کرد. فردی که هاپلوتایپ یکسانی از هر دو والد به ارث 

کوئیلان و همکاران دهد. مک  را نشان می ROHبرده است 
برای محاسبه ضریب همخونی ژنومی  ROHاولین بار از 

(FROH( در انسان استفاده کردند )در ژنتیک حیوانات، 24 .)
ROH های انتخاب  برای برآورد همخونی و تشخیص نشانه

( با بررسی 12(. فروتن و همکاران )20،19استفاده شده است )
مالی گزارش دادند همخونی در گاوهای هلشتاین آمریکای ش

نزدیکترین برآوردها را به همخونی واقعی نشان  FROHکه 
 متوسط تا زیاد  FROHو  FPEDدهد و همبستگی بین  می

 دانشگاه علوم کشاورزی و منابع طبیعی ساری
 پژوهشهای تولیدات دامی
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 افزایش به منجر همخونی ( بود. افزایش13/4تا  22/4)
 از توان می بنابراین، و شود می هموزیگوت های ژنوتیپ فراوانی

بنابراین،   .(1کرد ) هاستفاد همخونی برآورد برای شاخص این
FROH  به عنوان یک رویکرد جایگزین برای ارزیابی میزان

ویژه هنگامیکه اطلاعات ه همخونی افراد در نظر گرفته شد، ب
شجره نامه در دسترس نیست یا ممکن است غیرقابل اعتماد 

توان برای استنباط  می ROHباشند.  از طرف دیگر، از طول 
کوتاهتر  ROH. بر این اساس سابقه همخونی استفاده کرد

 ROHهای قبل است درحالیکه  نتیجه همخونی در نسل
دهد. از اینرو، تشخیص  تر، همخونی اخیر را نشان می طولانی

تواند بینشی در مورد چگونگی تحول  می ROHو توصیف 
شناسی در طول زمان و  تاریخچه جمعیت، ساختار و جمعیت

 (. 11تعیین سطح همخونی ارائه دهد )
 ژنومی اطلاعات (،ROHهموزیگوت ) ژنومی قطعات این   

 و خویشاوندی سطوح برآورد تکاملی، تاریخچه تخمین برای
 عواملی. (12کنند ) می فراهم جمعیت در انتخاب های نشانه
 بنیانگذار اثر مصنوعی، یا طبیعی انتخاب ژنتیکی، رانش مانند

 ROH توزیع و اندازه روی مستقیم بطور جمعیت موثر اندازه و
بطور  ROHبرآورد بر اساس . گذارد می تاثیر ژنوم طول در ها

دهد و برخلاف  مستقیم سطوح هموزیگوسیتی را نشان می
( FUNIو  FHOM, FGRM, FISچهار تخمین دیگر ارزیابی شده )

که به فراوانی آلل برآورد شده بستگی دارد، تحت تاثیر فراوانی 
پژوهش حاضر بررسی وقوع  (. هدف از 52گیرد ) آلل قرار نمی

نژاد گوسفند بومی ایران و نیز برآورد  11در  ROHو توزیع 
های  های مختلف با استفاده از داده ضرایب همخونی با روش

OvineSNP600K  .بود 
 

 ها مواد و روش
 گیری و کنترل کیفیت نمونه

گوسفند ایرانی شامل:  130 مجموع گیری خون از نمونه    
و  گوسفند افشاری هر یک از نژادهای از نمونه 10 تعداد

گوسفند  نژادهای از یک هر از نمونه 13 سنجابی، تعداد
کرمانی، قره گل، سیاه کبود، لری بختیاری، شال، قزل، 

نمونه از  9نمونه از نژاد گوسفند بلوچی و  12کیوسی، تعداد 
)لازم به ذکر است که نژاد  نژاد گوسفند کبوده شیراز بود

سال پیش از یونان وارد ایران شده است(. از  04کیوسی حدودا 
صورت گرفت.  برداری حیوانات نر و ماده به طور تصادفی نمونه

ژنومی با استفاده از یک نسخه تغییر یافته از  DNA استخراج
کمیت و کیفیت ( انجام گردید. 12استخراج نمکی ) روش

DNA  استخراج شده توسط دستگاه اسپکتروفتومتر و
مورد بررسی قرار گرفت.  % 1ژل آگارز  روی الکتروفورز

 دسترس نژادها در ایشجره هایداده فنوتیپی و خصوصیات
نژادهای مورد  از یک هر جغرافیایی توزیع 1شکل  نبود.

تعیین ژنوتیپ همه نمونه ها با  .دهد نشان می را مطالعه
 شامل Illumina Ovine SNP 600K استفاده آرایه

نیوزلند و  AgResearchر موسسه د، SNP جایگاه 242442
انجام  Berry Genomicsاز طریق یک کمپانی چینی بنام

 پذیرفت. 
 هایجایگاه کلیه PLINK 1/09 (23،)افزار نرم کمک به   

ها کنار داده مجموعه از جنسی های کروموزوم روی بر واقع
ها مورد وینبرگ در کلیه جایگاه-گذاشته شدند. تعادل هاردی

کمتر  P-valueهای با مقدار ر گرفت و کلیه جایگاهبررسی قرا
کنار گذاشته   (HWE p-value≤0/001)هااز داده 14-5از 

با نرخ فراخوانی تعیین ژنوتیپ  SNPهای شدند. کلیه جایگاه
های دارای فراوانی SNPو  (Geno ≤ 99٪) 99/4کمتر از 

ها از مجموعه داده (MAF≤0/05) 43/4آلل نادر کمتر از 
برای   092190SNPف شدند، که منجر به باقی ماندن حذ

افزار  های بعدی شد. همچنین با استفاده از نرم تجزیه و تحلیل
PLINK ، هتروزیگوسیتی مورد میانگین شاخصهای مولکولی

هتروزیگوسیتی مشاهده شده و متوسط فراوانی میانگین انتظار، 
 .شد آورده بدست نژادها از یک آلل نادر به ازای هر

 های مولکولیبررسی سطوح همخونی بر اساس روش
 اساس بر هاجمعیت از یک هر FISشاخص همخونی    

 افزارنرم در شده مشاهده و انتظار مورد هتروزیگوسیتی
PLINK (5شد ) محاسبه زیر فرمول و با: 

(1)                                              
  

  
 

  که( ROH) هموزیگوت ژنومی عاتقط از همچنین
 هموزیگوس هایژنوتیپ از متوالی و مجاور هایگسترش

 به والدین از یکسان هایهاپلوتیپ انتقال علت به و هستند
 سطح بررسی برای شوند،می دیده حیوان ژنوم در فرزندانشان

 میزان تخمین برای. گردید استفاده نژادها از یک هر همخونی
  PLINK از نرم افزار استفاده با ، (ROH)هموزایگوسیتی

سپس  و شد برآورد فرد هر برای ROH قطعات اندازه و تعداد
( با استفاده از معادله FROH) ROHضریب همخونی مبتنی بر 

پیشنهادی مک کوئیلان و همکاران برای هر یک از نژادها 
 (.22محاسبه شد )

(2                                            )       
    

      
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 مسعود اسدی فوزی و زاده، علی اسمعیلینژاد خبیصیمژده موسی
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 مورد مطالعه نژادهای گوسفند جغرافیایی شمای گرافیکی از توزیع -1شکل 
Figure 1. Graphic diagram of the geographical distribution of the studied sheep breeds: AFS=Afshari, 

KER=Kermani, GHE=Ghezel, GRS=Gray Shiraz, KAR=Karakul, BAL=Baluchi, LRB=Lori Bakhtiari, 
SAN=Sanjabi, SHA=Shal, SKD=Siah Kabud, CHS= Chios 

  
  LAUTOها در ژنوم هر حیوان و ROHطول کل LROH که

ها است که در  SNP های پوشیده شده با طول کل اتوزوم
بر این، مقادیر ضریب  علاوه .مگاباز بود 33/2034مطالعه ما 

از روی قطر ماتریس خویشاوندی  FGRMهمخونی با روش 
( با استفاده از روش توصیف شده توسط  ون GRMژنومی )

( که برپایه واریانس خویشاوندی 21رادن و همکاران )
 باشد، طبق معادله زیر بدست آمد:   می  Fhat1استاندارد شده یا 

(5) 

FGRM 
     (  )  

  
    

(      ) 

  
   

 

(0                       )                          (    ) 
 

و  iفراوانی مشاهده شده از اولین آلل در لوکوس   piکه در آن 
xi  های آلل مرجع برای  تعداد کپیSNP  i ام است )آلل مرجع

گذاری  کد "0"یعنی آللی که ژنوتیپ هموزیگوت آن به عنوان 
 FHOM(. همچنین برآورد ضریب همخونی 51) ده است(ش
(Fhat2( )52 و طبق  معادله زیر برای همه نژادها محاسبه )

 (:54گردید )

(3)                                  FHOM  
  (   )  (   ) 

    (   ) 
 

 

های  به ترتیب تعداد ژنوتیپ E(hom)و   O(hom)که
بعلاوه  شده و مورد انتظار هستند.هموزیگوسیت مشاهده 

( بر اساس FUNIضریب همخونی مبتنی بر همبستگی گامتی )
( برای هر یک Fhat3های ترکیب شونده ) همبستگی بین گامت

 (: 29از رابطه زیر محاسبه شد ) از نژادها

(2)                                 FUNI   
    (     )       

  
 

است. محاسبات این سه  FGRMهمانند فرمول  piو     xiکه 
 در  ibc–با استفاده از دستور  FUNIو  FGRM ،FHOMبرآورد 

 محاسبه گردید. GCTAافزار نرم

 نتایج و بحث
های حذف شده به ازای هر یک از معیارهای تعداد جایگاه     

نشان داده  1ها در جدول اعمال شده جهت کنترل کیفی داده
ست. اعمال محدودیت در کنترل کیفیت، موجب باقی شده ا

ها در مجموعه داده SNP 092190فرد و  130ماندن تعداد 
 شد.
متوسط فراوانی آلل نادر، متوسط هتروزیگوسیتی مشاهده      

ارائه  2شده و متوسط هتروزیگوسیتی مورد انتظار در جدول 
ای در  به طور گسترده شده است. برآورد فراوانی آلل نادر،

گیرد زیرا  مطالعات ژنتیک جمعیت مورد استفاده قرار می
های رایج و نادر در  اطلاعاتی در مورد تمایز بین واریانت

 در نادر آلل فراوانی متوسط گیریکند. اندازه جمعیت فراهم می
بالاترین مقادیر  و کمترین ترتیب به که داد نشان نژادها همه

 در( 224/4کبود ) سیاه و( 219/4) کرمانی گوسفند نژاد در
متوسط فراوانی آلل نادر در . باشد می دیگر نژادهای با مقایسه
مامون و همکاران -بدست آمد که با تحقیق آل 221/4حدود 

( همخوانی دارد. متوسط هتروزیگوسیتی مشاهده شده و 2)
بدست آمد. محمدی و  524/4و  501/4مورد انتظار به ترتیب 

گوسیتی مشاهده شده و مورد ( میانگین هتروزی21همکاران )
 595/4و  041/4ترتیب انتظار را در گوسفند نژاد زندی به

تر  گزارش کردند که در مطالعه حاضر مقادیر بدست آمده پایین
( میانگین هتروزیگوسیتی مشاهده 22بود. مرادی و همکاران )

شده و مورد انتظار در پنج نژاد گوسفند ایرانی ) زل، لری 
-51/4ترتیب در دامنه افشاری و مغانی( بهبختیاری، قزل، 

 مطالعه، این گزارش کردند. در 51/4-05/4و  52/4
 شناسایی ایرانی گوسفند نژادهای بین کمی ژنتیکی های تفاوت

 را بیان جمعیت یک ژنتیکی شد. برآورد هتروزیگوسیتی، تنوع
سطح بالای هتروزیگوسیته نشان دهنده تنوع ژنتیکی . کند می

 دهنده تنوع ژنتیکی کم وحالی که سطح پایین نشانبیشتر در 
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Ne ( بیشترین تنوع ژنتیکی در نژادهای سیاه 1کوچک است .)
کبود، سنجابی، بلوچی و کبوده شیراز مشاهده شد، در حالی که 

( مشاهده 513/4کمترین تنوع ژنتیکی در گوسفندان کرمانی )
عیت تواند به دلیل همخونی در نتیجه اندازه جم شد که می

نسبتا کوچک آن در یک مکان جغرافیایی جدا و مجزا باشد. 
تواند از  تنوع ژنتیکی موجود در گوسفندان بومی ایران می

های پرورشی منشا گرفته باشد،  شرایط اکولوژیکی و سیستم
تواند جهت تطبیق اهداف اصلاح نژادی و در نظر  این تنوع می

ها،  و انگل ها گرفتن صفات مهمی نظیر مقاومت به بیماری
های کم کیفیت به کار  مقاومت به گرما و سازگاری با خوراک

  HE از بالاتر  HOنژادهای بومی ایران، همه گرفته شود. در
 100> ) اخیر تنگنای یک نشانگر است بنابراین، ممکن بود.

 انتخاب و سازی اهلی روند دلیل به احتمالاً که باشد( نسل
  HEنسبت به  Hoتر بودن رخ داده است، همچنین بالا اخیر

ممکن است بدلیل مخلوط شدن دو زیرجمعیت که قبلا از هم 
 آمده بدست با نتایج این مطالعه نتایج. جدا شده بودند، باشد

( روی گوسفندان بومی اتیوپی و نیز 14همکاران ) وادا  توسط
( روی گوسفندان بومی چین، همخوانی 1ابید و همکاران )

 تبادل طبیعی، گیری جفت ایران، روریدامپ سیستم در دارد.
 به منجر نزدیک بستگان با گیری جفت و ها گله میان در قوچ

 درون ژنتیکی تنوع سطح. شود می همخونی بالای سطح
 شده گزارش محدوده در ایرانی گوسفندان جمعیت برای نژادی
 از استفاده ( با515/4تا  209/4نیوزلند ) گوسفند نژادهای برای
(. در مطالعه اسماعیل 3) گرفت قرار  SNP 600K آرایه

در پنج نژاد گوسفند ایرانی  He( مقادیر 11خانیان و بنابازی )
گزارش شد. تنوع ژنتیکی گوسفندان  101/4تا  105/4از 

  (.1)بود  ایرانی در مقایسه با گوسفندان بومی چین کمتر
 ،SNP50K آرایه از ( با استفاده2و همکاران ) مامون -آل

 خالص نژاد سه استرالیایی گوسفندان انتظار مورد نتیکیژ تنوع
 تا 54/4 دامنه در را( دورست و مرینوس لایسستر،: شامل)

 . دارد همخوانی این مطالعه نتایج با که کردند گزارش 51/4

 

 باقی ماندههای نمونهها و   SNP ها، تعدادمعیارهای کنترل کیفیت داده -1جدول 
Table 1. Criteria quality control for data, the number of SNPs and samples remaining 

 شده حذف هایجایگاه تعداد شده اعمال آستانه شده اعمال معیار
 242442 - کل تعداد جایگاه اسنیپ

 21510 - های روی کروموزوم جنسی اسنیپ
 23321 < 99/4 جایگاه هر ازای به ژنوتیپ تعیین فراخوانی نرخ

 30012 <43/4 نادر آلل انیفراو
 441/4> 3133 (p-value) وینبرگ-هاردی تعادل

 - < 9/4 نمونه هر ازای به ژنوتیپ تعیین فراخوانی نرخ
 115112 های حذف شدهمجموع جایگاه

 092190 مانده بعد از کنترل کیفیت باقی هایجایگاه مجموع
 130 باقیمانده های نمونه مجموع

 
 متوسط فراوانی آلل نادر، هتروزیگوسیتی مشاهده شده و هتروزیگوسیتی مورد انتظار : گیری شدههای مولکولی اندازهاخصخلاصه ش -2جدول 

Table 2.  Overview of measured molecular indices: Mean minor allele frequency (MAF), Observed heterozygosity  
              (HO) and Expected heterozygosity (HE)  

 HO HE نادر آلل فراوانی متوسط نمونه تعداد نژاد
 295/4 513/4 219/4 13 کرمانی
 511/4 552/4 251/4 10 افشاری
 511/4 535/4 259/4 12 بلوچی

 520/4 559/4 202/4 10 گل قره
 502/4 532/4 232/4 13 سنجابی

 501/4 530/4 224/4 13 سیاه کبود
 502/4 501/4 233/4 13 بختیاری لری

 555/4 551/4 209/4 13 شال
 523/4 504/4 205/4 13 قزل

 512/4 501/4 252/4 13 کیوسی
 521/4 535/4 203/4 9 کبوده شیراز

 524/4 501/4 221/4 130 کل
HOشده و  مشاهده : هتروزیگوسیتیHEانتظار مورد : هتروزیگوسیتی 

  

در گوسفندان های مختلف  برآورد میزان همخونی با روش     
دهد که میزان همخونی بر اساس  نشان می 5ایرانی در جدول 

FIS  در همه نژادها منفی بدست آمد که کمترین آن مربوط به
 را روشی FISنژاد بلوچی و بیشترین مربوط به نژاد شال بود. 

 داخل افراد در هتروزیگوت کاهش میانگین گیری اندازه برای
 بین آن (. اندازه13) دهد می ارائه( همخونی) جمعیت زیر یک

 وجود عدم+ )1 تا( هستند هتروزیگوت افراد همه) -1
 است. هتروزیگوسیتی متفاوت( شده مشاهده هتروزیگوت
در نژاد  FROHمیانگین  دارد. همخونی با منفی همبستگی

( از 129/4( و در نژاد کرمانی )419/4بلوچی از همه کمتر )
همه نژادها بجز نژاد  در FGRMمیانگین همه بیشتر بود. 

کرمانی منفی بود که بیشترین آن مربوط به نژاد کرمانی و 
 میانگینو  FHOM میانگینکمترین مربوط به نژاد بلوچی بود. 

FUNI  در نژادها مشابه بود و کمترین و بیشترین مقدار 
ترتیب مربوط به نژاد بلوچی و نژاد کرمانی بود که با به

( مطابقت 2در این نژادها )جدول هتروزیگوسیتی مشاهده شده 
ها برابر  ها با این روشدارد. همخونی کلی در همه جمعیت

(، ضریب همخونی ژنومی 21بود. محمدی و همکاران ) 43/4
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 122.............................. ...................................................................... (SNP 600K) متراکم نشانگرهای از استفاده با ایران بومی گوسفندان در ژنومی همخونی میزان بررسی

های متراکم نشانگری  در گوسفندان زندی با استفاده از تراشه
به ترتیب  FUNIو  FROH ،FGRM  ،FHOMبر اساس چهار روش 

به دست آوردند. در مطالعه  420/4و  420/4، 420/4، 430/4

( میزان ضریب همخونی در هر سه 25پسندیده و همکاران )
 -411/4( در گوسفند بلوچی FUNIو  FGRM, FHOMشاخص )

 بدست آمد. 
 

 های مختلف در گوسفندان ایرانی برآورد ضرایب همخونی با روش -5جدول 
Table 3. Estimation of inbreeding coefficients with different methods in Iranian sheep 

 نژاد
 ضریب همخونی*

 FUNI میانگین ((FHOM Fhat2 میانگین FGRM (Fhat1)میانگین  FROHمیانگین  FISمیانگین 
(Fhat3) 

 42/4 42/4 11/4 129/4 -413/4 کرمانی
 -40/4 -40/4 -11/4 412/4 -400/4 افشاری
 -49/4 -49/4 -11/4 419/4 -114/4 بلوچی

 -40/4 -40/4 -11/4 422/4 -402/4 گل قره
 -45/4 -45/4 -43/4 420/4 -429/4 سنجابی

 -441/4 -445/4 -441/4 425/4 -424/4 سیاه کبود
 -41/4 -41/4 -40/4 452/4 -410/4 بختیاری لری

 -41/4 -41/4 -43/4 421/4 -412/4 شال
 -40/4 -40/4 -49/4 422/4 -402/4 قزل

 -41/4 -41/4 -10/4 415/4 -419/4 کیوسی
 -41/4 -41/4 -10/4 423/4 -419/4 کبوده شیراز

 43/4 43/4 43/4 43/4 43/4 کل
 .شد محاسبه جمعیت کل در متوسط طور به سپس و محاسبه فرد هر برای همخونی ضریب: *
 

و طول کل  ROHرابطه بین تعداد کل قطعات  2شکل      
ROH یانگین تعداد و طول دهد. م در هر حیوان را نشان می
ROH ترتیب محاسبه شده در تمام گوسفندان مورد مطالعه به

مگاباز بود. خلاصه تعداد و طول  13/153و  ROH 23برابر با 
ROH  آمده است. در این مطالعه در  0در هر نژاد در جدول

 1نژاد با میانگین تعداد  11در  ROH 5995مجموع تعداد 
) نژاد کیوسی( و پس از آن در  30)نژاد سیاه کبود( تا حدود 

 ROH( مشاهده شد. طول قطعات 51نژاد شال و قره گل )
مگاباز )نژاد کرمانی(  95/511)نژاد بلوچی( و  12/01بین 

در این مطالعه  ROHمشاهده شد. بطور کلی الگوهای توزیع 
نشان داد که همخونی نژادهای گوسفند متناسب با سطح فشار 

های تولید و  اقتصادی و نیز سیستمانتخابی از نظر صفات 
کیوسی به  گوسفندهای در ROH تعداد باشد. پرورش می

 زیاد احتمال به که است بزرگتر دیگر نژادهای به نسبتوضوح 
 انجام نژاد کیوسی در و خویشاوند نزدیک بین افراد گیری جفت
 نسبت کمتری ROH دارای کبود سیاه گوسفندهای. است شده

 حداکثر با امر این و ایران بودند بومی نژادهای سایر به
 به نسبت کبود سیاه گوسفندان در شده مشاهده هتروزیگوسیتی

. دارد همخوانی مطالعه مورد ایرانی گوسفند نژادهای سایر
 تنوع اغلب زیاد، انتخابی فشارهای تحت ژنومی مناطق
. دهند می نشان را (ROH) هموزیگوسیتی وفور و کم ژنتیکی
 بین شدن جفت از ژنوم سراسر در ROH طولانی مناطق

 حاصل جمعیت اندازه کاهش و انتخاب نزدیک، بستگان
 تواند بر می انتخاب تأثیرات و جمعیت ساختار بنابراین، .شود می

(. در 22،12شود ) ارزیابی ROH موقعیت و توزیع اساس
را در سطح ژنوم  ROHمطالعاتی که الگوی تعداد قطعات 

اند، نشان داده شد که انتخاب  ی قرار دادهپستاندارن مورد بررس
ژنتیکی ممکن است نقش مهمی در توزیع تعداد این قطعات 

  ROHطول و فراوانی قطعات(. 20در سطح ژنوم داشته باشد )
های انتخاب را  تواند تاریخچه، گلوگاه ژنتیکی و نیز نشانهمی

با طول کوتاه،   ROHکند. فراوانی قطعات تعییندر جامعه 
های گذشته است و  ن دهنده سطح همخونی در زماننشا

با طول بلند، معیاری جهت سنجش  ROHفراوانی قطعات 
(. 12،0،9باشد ) های نه چندان دور می سطح همخونی در سال

 یابد. ها با افزایش هر نسل، کاهش میROHبه عبارتی اندازه 
 افشاری برخی از افراد نژاد کرمانی، در  ROHطولانی قطعات

توان  می باشد، این افراد می در اخیر همخونی نشانگر الش و
ایران  دامپروری در سیستم خویشاوندی گیری جفت گفت که

 ROHاست. در بیشتر حیوانات این مطالعه طول  رایج بسیار
 و طولانی هموزیگوت مشاهده شد. مناطق  544Mbکمتر از 

 فهم افراد خویشاوند به گیری جفت از ناشی  ROH توزیع
 ای نشانه طولانی ROH(. 1کند ) می کمک جمعیت ریخچهتا
 ROH که حالی در است جمعیت یک در اخیر همخونی از

 تنگنای یا ژنتیکی تنوع رفتن بین از دهنده نشان تر کوتاه
 نژاد تشکیل مثال، عنوان به) باشد می بنیانگذار اثر یا جمعیت

های  . افزایش شدت انتخاب در برنامه(2( )حیوانات در
های اخیر، همراه با استفاده از تعداد کمی  ولیدمثلی در دههت

حیوانات برای تولیدمثل، باعث کاهش اندازه موثر جمعیت 
حیوانات شده و این امر به افزایش خویشاوندی و رانش 

کند و نیز  ژنتیکی و همچنین کاهش تنوع ژنتیکی کمک می
تر در حیوانات تحت این  های طولانی ROHباعث ایجاد 

های طولانی احتمالا در مناطق با  ROHشود.  ایط میشر
های تحت انتخاب در ژنوم یافت  نوترکیبی پایین و مکان

 ROHدر بیشتر حیوانات این مطالعه طول  (.10) شوند می
 مشاهده شد.  544Mbکمتر از 

 
 

 مسعود اسدی فوزی و زاده، علی اسمعیلینژاد خبیصیمژده موسی

 [
 D

O
I:

 1
0.

52
54

7/
ra

p.
13

.3
5.

15
8 

] 
 [

 D
O

R
: 2

0.
10

01
.1

.2
25

18
62

2.
14

01
.1

3.
35

.1
7.

3 
] 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 r

ap
.s

an
ru

.a
c.

ir
 o

n 
20

25
-0

8-
24

 ]
 

                             5 / 10

http://dx.doi.org/10.52547/rap.13.35.158
https://dor.isc.ac/dor/20.1001.1.22518622.1401.13.35.17.3
https://rap.sanru.ac.ir/article-1-1236-en.html


 125................ ............................................................................................................................. 1041/ بهار 53پژوهشهای تولیدات دامی سال سیزدهم/ شماره 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 دهنده یک حیوان است(برای همه حیوانات )هر نقطه نشان( yها )محور  ROH( و طول کلxها )محور  ROHقطعات تعداد -2شکل 
Figure 2. Number of ROHs (x-axis) and total length of ROHs (y-axis) for all animals (each point represents an 

animal) 
 

 و پوشش ژنوم هر نژاد ROHخلاصه آمار تعداد مناطق  -0جدول 
Table 4. Summary of statistics on the number of ROH regions and genome coverage of each breed 

 )مگاباز( ROHپوشش  ROHتعداد قطعات  نژاد
min max mean min max mean 

 95/511 40/011 11/121 52 01 22 کرمانی
 01/212 23/302 14/2 22 02 3 افشاری
 12/01 99/221 59/11 15 51 1 بلوچی

 01/131 25/225 14/94 51 35 22 گل قره
 29/24 90/522 11/2 14 25 3 سنجابی

 10/31 31/223 30/2 1 50 0 سیاه کبود
 12/11 02/201 45/5 11 51 2 بختیاری لری
 41/123 02/202 52/11 51 21 1 شال
 92/131 45/214 15/0 23 51 5 قزل

 41/114 53/212 50/2 30 10 1 کیوسی
 13/24 29/111 01/0 11 24 2 کبوده شیراز

min :مناطق تعداد حداقل ROH شده،  شناسایی پوشش یاmax :مناطق تعداد حداکثر ROH شده و  شناسایی پوشش یاmean :مناطق تعداد متوسط ROH شناسایی پوشش یا 
 شده

 

 در نژادهای کرمانی، افشاری و کیوسی  FROHمیزان       
. (5باشد )شکل ترتیب بسیار بالاتر از نژادهای دیگر میبه

 هاردی تعادل از را جمعیت انتخابی، شدید های استراتژی
 حالت این که شودمی همخونی افزایش باعث و خارج وینبرگ

است. این نتایج نشان  ملموس بیشتر مورد این نژادها در
دهد که گوسفند کرمانی دارای تنوع ژنتیکی پایینی بوده و  می

ممکن است به  اخیراً همخونی در آنها اتفاق افتاده است و این
رویه بین افراد خویشاوند باشد. همچنین گیری بی دلیل جفت

متعلق به نژاد بلوچی   FROHاین نتایج نشان داد که کمترین 
دهنده آن است که این نژاد تحت باشد، که نشان ( می419/4)

انتخاب مصنوعی برای اهداف خاص اصلاح نژادی نبوده 
 است.
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 در نژادهای گوسفند ایرانی ROH  (FROH) ضریب همخونی ژنومی بر اساس -5شکل 
Figure 3. Genomic inbreeding coefficient based on ROH (FROH) in Iranian sheep breeds 

 
ها ROHشود، تعداد  مشاهده می 0که در شکل  یهمانطور   

های ROHدهد  ها متفاوت است که نشان می در اتوزوم
ها توزیع  اسایی شده بطور غیر یکنواخت بر روی اتوزومشن

قطعه(  20) 22در کروموزوم  ROHاند. کمترین تعداد  شده
 2در کروموزوم  ROHیافت شد، در حالیکه بیشترین تعداد 

در  ROHقطعه( مشاهده شد. بیشترین پوشش  014)
%( مشاهده شد، در حالیکه کمترین آن 25/24) 22کروموزوم 
های  دهد کروموزوم %( بود که نشان می22/2) 2م در کروموزو

بالا ممکن است تحت تأثیر انتخاب مثبت   ROHبا پوشش
های مفید را در  قرار گرفته باشند، که در نتیجه، تجمع آلل

 دهد.  کروموزوم افزایش می
در این مطالعه، میزان همخونی ژنومی با استفاده از     

SNP گوسفندان ایران مورد  جمعیت 11های با چگالی بالا در
 های بررسی قرار گرفت. بطور کلی نتایج این پژوهش تفاوت

مورد مطالعه نشان داد.  نژادهای کم تا متوسطی را بین ژنتیکی
کبود، سنجابی، بلوچی  بیشترین تنوع ژنتیکی در نژادهای سیاه

شیراز مشاهده شد و کمترین تنوع ژنتیکی در  و کبوده
 شد. تنوع ژنتیکی موجود در  گوسفندان کرمانی مشاهده

 

تواند ناشی از سازگاری با شرایط  گوسفندان بومی ایران می
های پرورشی باشد. همچنین برآورد  اکولوژیکی و سیستم

و  FROH, FHOM, FUNIمیانگین ضرایب همخونی ژنومی )
FGRM نشان داد که بیشترین ضریب همخونی مربوط به نژاد )

 د بلوچی بود. قطعاتکرمانی و کمترین مربوط به نژا
 در اخیر همخونی برخی از نژادها نشانگر در  ROHطولانی

ر حال لازم است جهت جلوگیری از به هباشد،  این نژادها می
و نیز به منظور  حفاظت از این نژادها افزایش نرخ همخونی و

اجرای اهداف اصلاح نژادی در آینده و حفظ تنوع ژنتیکی در 
مختلفی همچون  ز راهکارهای ژنتیکیااستفاده  های بومی،دام

های آمیزشی مناسب  برنامه ها و طراحی گری کنترل تلاقی
 بیش از پیش مورد توجه قرار گیرد.

 
 تشکر و قدردانی

این اثر تحت حمایت مادی صندوق حمایت از پژوهشگران    
  91421110( برگرفته از طرح شماره INSFو فناوران کشور )

ولین محترم این وینوسیله از مسانجام شده است، که بد
 گردد. مؤسسه تشکر و قدردانی می
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ها را در هر ROHهای عمودی تعداد کل  ها و درصد پوشش هر کروموزوم در جمعیت گوسفندان ایرانی. ستونROHتوزیع تعداد کل  -0شکل 

 دهد. را نشان می ROHهای پوشیده شده با  دهد و خط قرمز درصد کروموزوم کروموزوم نشان می
Figure 4. Distribution of the total number of ROHs and the percentage of coverage of each chromosome in the 

population of Iranian sheep. The vertical columns show the total number of ROHs per chromosome, and the red line 
shows the percentage of chromosomes covered by ROH. 
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Extended Abstract 
Introduction and Objective: Whereas high levels of inbreeding in domestic animals reduce 
genetic diversity and increase the probability of animals being homozygous for deleterious 
alleles. Therefore, the longevity of inbred animals is decreased due to reduced genetic merit. 
Therefore, in designing breeding programs, preknowledge about the level of inbreeding is 
essential to control the increase in inbreeding and thus control the inbreeding depression in 
animals. In this regard, genomic data can be used to estimate inbreeding coefficients. The aim of 
this study was to investigate the rate of inbreeding using SNP marker data available throughout 
the genome from the Illumina OvineSNP600K array in Iranian native sheep. 
Material and Methods: In this study, the genomic inbreeding of 154 samples including 11 
Iranian sheep breeds (Kermani, Baluchi, Afshari, Karakul, Sanjabi, SiahKabud, LoriBakhtiari, 
Shal, Ghezel, Chios, GrayShiraz) was studied. For this purpose, five different methods were 
used by using Plink software: molecular indices of inbreeding coefficient based on observed and 
expected heterozygosity (FIS), inbreeding coefficient based on “runs of homozygosity” (FROH), 
inbreeding coefficient based on genomic relationship matrix (FGRM), inbreeding coefficient 
Based on the number of observed and expected homozygous genotypes (FHOM) and the 
correlation between uniting gametes (FUNI). 
Results: The average minor allele frequency in Iranian native sheep was 0.268. Also, the mean 
of observed heterozygosity and expected heterozygosity was 0.341 and 0.360, respectively. The 
lowest rate of inbreeding according to FIS was related to Baluchi breed and the highest was 
related to Shal breed.  The highest amount of FROH (0.129) was observed in Kermani breed and 
the lowest amount (0.019) was observed in Baluchi breed. Also, the highest amount of FGRM, 
FHOM and FUNI indices was observed in Kermani breed and lowest amount was related to Baluchi 
breed. The highest ROH coverage was observed on chromosome 26 (20.23%), while the lowest 
was on chromosome 2 (6.62%). 
Conclusion: The genetic diversity of Iranian native sheep was moderate and ranged from 0.315 
to 0.354. ROH was found in all breeds, so that the average length of ROH was between 48 to 
318 Mb, while the average number of ROH was between 8 to 53. The mean of genomic 
inbreeding coefficients for the whole population of native sheep were similar (0.05). The results 
of this study indicate that there is no high level of genomic inbreeding in most of the native 
sheep populations of Iran. 
 
Keywords: Genomic inbreeding, Genetic diversity, Heterozygosity, Iranian native sheep, 
                     Single nucleotide polymorphism 600K 
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