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Abstract 

Introduction: Environmental adaptations that allow different breeds to thrive in different ecological conditions 
are significant in sheep breeding. Understanding the genetic basis for such adaptations can greatly enhance 
breeding programs aimed at improving resilience and productivity. Various indigenous sheep breeds exhibit 
unique traits suited for their respective habitats in Iran. This study aimed to identify genomic loci associated with 
environmental adaptation through genome-wide association studies (GWAS) based on gene-set enrichment (GSE) 
analysis. By leveraging high-density single-nucleotide polymorphism (SNP) arrays, we explored the genetic 
mechanisms underlying thermotolerance, altitude adaptation, and coat type differentiation, which are critical for 
sustaining sheep production under Iran’s heterogeneous climates. These adaptations are particularly relevant given 
Iran’s diverse topography, where temperatures range from -20°C in mountainous regions to +50°C in deserts, 
creating strong selective pressures on local breeds. 
Materials and methods: The Illumina HD ovine SNP600K BeadChip genomic arrays were utilized to analyze 
139 animals from nine Iranian sheep breeds, namely Kermani (n=15), Sanjabi (n=14), Lori-Bakhtiari (n=15), 
Qezel (n=15), Gharagol (n=15), SiahKabod (n=15), GrayShiraz (n=9), Afshari (n=14), Shal (n=15), and Baluchi 
(n=12). Animals were grouped based on three adaptive traits: (1) tropical vs. cold climate resilience, (2) high vs. 
low altitude distribution, and (3) wool vs. skin coat type. Quality control filters included minor allele frequency 
(MAF) > 0.05, SNP call rate > 95%, and removal of markers with unknown genomic positions. To assess the 
relationship between specific traits and SNP variations across the genome, GWAS was conducted based on 
logistic regression models using PLINK software (v 1.9), with principal component analysis (PCA) to correct for 
population stratification. SNPs were assigned to respective genes based on their locations within the genomic 
sequence or a flanking region of 50 kb upstream and downstream of each significant SNP. Following this analysis, 
we employed various bioinformatics databases to interpret gene sets and ascertain their biological functions 
related to selected genomic regions. 
Results and discussion: The results of the GWAS showed that 2431, 2244, and 2145 SNP markers were 
associated with adaptation to tropical-cold environmental conditions, distribution in areas with high-low height 
of sea level, and wool-skin body covering in Iranian indigenous sheep, respectively (P<0.05). Gene-set enrichment 
analysis identified the biological pathways (and candidate genes) of defense response to gram-positive bacterium 
(HSPA4L, DNAJB4, MSRB3), regulation of immunoglobulin mediated immune response (IL27A, TRAF3IP2, 
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LY96), regulation of muscle system process and cell junction (BMP2, THBS1, MYH10), regulation of anatomical 
structure size (FGF2, ACTR3), regulation of ossification and organ growth (TMEM117, PTBP1), and skin 
epidermis development (KR25, KR27, KRT71). The pathways identified in the current study for adaptation traits 
in indigenous breeds played an important role in the regulation of the immune system, muscle structure 
development, osteoclast differentiation, body size, and regulation of wool growth. The insights gained from this 
study greatly extend our understanding of how specific genetic determinants contribute toward functional 
adaptations in Iranian sheep breeds under diverse environments. For example, the identification of HSPA4L in 
thermotolerance aligns with its known role in heat shock response, while novel candidates like TMEM117 may 
represent breed-specific adaptations. Some genes have also not been well-established in their biological function, 
and there may be potential mutual effects that are not yet understood in this context. Therefore, to determine the 
precise role of these genes, it is essential to conduct further comprehensive functional studies and biological 
system analyses. 
Conclusions: In general, our findings provide valuable knowledge on genomic regions linked with vital 
adaptation traits among indigenous Iranian sheep breeds. The integration of GWAS and pathway analysis revealed 
not only expected candidates (e.g., KRT genes for wool) but also novel genes (e.g., LY96 for immunity) that 
broaden our understanding of genomic adaptability. These results may serve future research endeavors focused 
on dissecting genetic architectures underlying adaptability, particularly for marker-assisted selection in breeding 
programs. However, the study’s limitations, including sample size and the need for functional validation of 
candidate genes, highlight opportunities for future work. A pivotal component influencing successful breeding 
strategies aimed at improving these animals' resilience while considering changing global climates. 
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  تحقيقات توليدات دامي 

 )١-١٨( ١٤٠٤ تابستان/دومشماره /چهاردهمسال 
 

  مقاله پژوهشي

 با مرتبط ژنومي مناطق شناسايي جهت ژني هايمجموعه سازيغني تحليل و تجزيه
 ايراني گوسفندان نژادهاي از محيطي در برخي سازگاري

- علي اسمعيل، ١آبادي فراهاني، اميرحسين خلت١، حسين محمدي*٢ و ١، محمدحسين مرادي١علي نوروزي

 ٣يهئزاده كشكو

 دانشكده كشاورزي و محيط زيست، دانشگاه اراك گروه علوم دامي،  -١

  گروه علوم دامي، دانشكدگان كشاورزي و منابع طبيعي، دانشگاه تهران -٢
  باهنر كرمان شهيد دامي، دانشكده كشاورزي و منابع طبيعي، دانشگاه  علوم گروه -٣
  

  )٢٤/٠١/١٤٠٤: برخط انتشارتاريخ  – ٢٢/٠١/١٤٠٤تاريخ پذيرش:  – ٢١/٠١/١٤٠٤تاريخ بازنگري:  – ٢٥/١٠/١٤٠٣(تاريخ دريافت: 

     چكيده

جهت شناسايي  ژني هايسازي مجموعهغني تجزيه و تحليل اساس ) برGWASپژوهش حاضر با هدف مطالعه ارتباط ژنومي (
  Ovine high-density 600Kژنومي هايآرايه از اطلاعات هاي ژني مؤثر بر صفات سازگاري با شرايط محيطي با استفادهجايگاه

Illumina رأس)،  ١٥رأس گوسفندان بومي ايراني شامل نژادهاي كرماني ( ١٣٩ ژنوتيپي اين منظور از اطلاعاتبه .انجام شد
راس)،  ٩كبوده شيراز ( رأس)، ١٥كبود (سياه رأس)، ١٥گل (قره رأس)، ١٥قزل ( رأس)، ١٥بختياري (رأس)، لري ١٤سنجابي (
 برنامه صفات مورد مطالعه در براي GWASابتدا، تجزيه . شد رأس) استفاده ١٢و بلوچي ( رأس) ١٥شال ( رأس)، ١٤افشاري (
PLINK دار قرار داشتند،معني نشانگرهاي دستبالا و پايين كيلوباز ٥٠ يا و داري كه در داخلنيهاي معسپس، ژن. شد انجام 

 مسير از انتخابي مناطق به نزديك هايژن زيستي عملكرد شناسايي هدف با ژني مجموعه شناسايي شدند. در نهايت، تفسير
با صفات سازگاري  SNPنشانگر  ٢١٤٥و  ٢٢٤٤،  ٢٤٣١ترتيب نتايج نشان داد كه به .شد انجام هاي بيوانفورماتيكي مختلفپايگاه

پوستي در -پايين از سطح دريا و پوشش بدني پشمي-سردسيري، پراكنش در مناطق با ارتفاع بالا-با شرايط محيطي گرمسيري
هاي (و ژن هاي ژني، مسيرهاي زيستيسازي مجموعه. با تجزيه و تحليل غني)P>٠٥/٠(گوسفندان بومي ايران مرتبط هستند 

واسطه هب يمنيپاسخ ا )، تنظيمMSRB3 و HSPA4L ،DNAJB4هاي باكتريايي (كانديداي) مربوط به پاسخ دفاعي به عفونت
)، MYH10و  BMP2، THBS1)، تنظيم فرآيند سيستم رشد و اتصالات سلولي (LY96و  IL27A، TRAF3IP2ها (يمونوگلوبولينا

)، و رشد اپيدرم TMEM117و  PTBP1سازي و توسعه اندام ()، تنظيم استخوانACTR3 و FGF2تنظيم اندازه ساختار آناتومي (
توانند ديدگاه جديدي در رابطه با ) شناسايي شدند. در مجموع، نتايج تحقيق حاضر ميKR25و  KRT71، KR27پوست و پشم (

  آورند.نژادي گوسفندان كشور فراهم هاي اصلاحمعماري ژنتيكي صفات سازگاري در برنامه

 مطالعه ارتباط ژنومي ،مسير، ژن كانديدا، گوسفندان ايراني تجزيه: هاي كليديواژه

  ut.ac.ir@Hoseinmoradi يا Moradi@Araku.ac.ir-H نويسندة مسئول: * 
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  ...سازگاري با مرتبط ژنومي مناطق شناسايي جهت ژني هايمجموعه سازيغني تحليل و تجزيه: علي نوروزي و همكاران                  ٤
 

  مقدمه

 Wiener( هواييعوامل مختلف محيطي مانند شرايط آب و 

et al., 2021( ،) منطقه جغرافياييJin et al., 2024 و ،(
باعث ) Wang et al., 2019(طبيعي و مصنوعي  هايانتخاب

شدت هاي گوسفند بهشده است ساختار ژنتيكي جمعيت
تاثير قرار گيرد و نژادهاي مختلف با تنوع ژنتيكي و  تحت

دنيا در كشورهاي مختلف براي صفات متنوع فنوتيپي بالا 
. نژادهاي بومي هر )Moradi et al., 2012شكل بگيرد (

در  راهبرديعنوان يك سرمايه ملي و محصولي كشوري به
كه حفظ و  شونداقتصاد و رونق آن كشور محسوب مي

اين نژادها از ارزش و اهميت بسياري برخوردار  نگهداري
شش بيست و  ).Mohammadi & Sadeghi, 2010( است
- گوسفند در ايران پرورش داده مي و اكوتيپ مختلف نژاد

كه هر كدام از آنها با بخش خاصي از كشور سازگار  شوند
كه در  طوريبه ،)Amiri Roudbar et al., 2017( اندشده

 مرتفعمناطق سرد و ، و يا مناطق بسيار گرم و خشك
 براي صفات مختلف از جمله ،و طي تكامل اندي يافتهسازگار

 ,.Zamani et alاند (توليد پشم يا پوست انتخاب شده

2015.(  
در يك جمعيت ژنتيكي شرط لازم براي ايجاد بهبود 

 ,Gootwine( وجود تنوع در آن جمعيت است ،حيواني

منظور رفع امكان انتخاب را به ،. فقدان تنوع ژنتيكي)2020
خصوص با در نظر گرفتن تغيرات شديد بهنيازهاي آينده 

 ,.Jin et al( سازدمحدود مياقليمي در چند دهه اخير 

هاي انجام شده در گوسفند طي بررسي پژوهش. )2024
 ،هاي ژنوميخصوص در زمينه ارزيابيبه ،هاي اخيرسال

دهد عمده اين تحقيقات روي صفات توليدي مانند نشان مي
)، چربي Zhang et al., 2013رشد و توليد گوشت (

)Moradi et al., 2021 ،( توليد) شيرLi et al., 2020 ،(
 Gholizadeh et al., 2014; Abdoli etصفات توليدمثلي (

al., 2019a,b) و يا سلامتي (Kaseja et al., 2023 متمركز (
ها توجه اند و كمتر به تأثير عوامل محيطي در تنوع دامشده

هاي مولكولي توجه به توسعه فناوريبا  ،بنابراينشده است. 
موثر بر  هاي آماري جهت شناسايي مناطق ژنوميو روش

و محدوديت تحقيقات انجام شده در اين  صفات مختلف
زمينه در نژادهاي بومي كشور، شناسايي مناطق ژنومي 
مرتبط با سازگاري به شرايط محيطي و اقليمي مختلف ايران 

  رسد. نظر ميضروري به

ها با روزافزون اطلاعات حاصل از تعيين ژنوتيپ نمونهرشد 
 NGS: Next( يابينسل جديد توالي هايآوريفناستفاده از 

generation sequencing(  سبب تحول در تجزيه و تحليل
- در گونهات فنوتيپي هاي ژني مؤثر بر صفو شناسايي جايگاه

 امروزه عمدتاً . )Gootwine, 2020( هاي مختلف شده است
جهت شناسايي مناطق ژنومي مرتبط با صفات فنوتيپي از 

 GWAS: Genome-wideمطالعات ارتباط ژنومي (

association studyشود () استفاده ميArzik et al., 2023; 

Ghavi Hossein-Zadeh, 2024; Pacheco et al., 2024 با .(
هاي براي شناسايي تفاوت GWASاين وجود در 

 SNP: Singleنوكلئوتيدي (هاي) تك(چندشكلي

nucleotide polymorphismهاي ژني موثر بر ) و جايگاه
كارانه تعريف داري بسيار محافظههاي معنيصفات، آستانه

بزرگ  آثاردار با هاي معنيSNP ،شود كه در نتيجه آنمي
هايي داراي SNPشوند. اين در حالي است كه شناسايي مي

در مسيرهاي زيستي و تر نيز ممكن است اثر كوچك
 Zhang etبيوشيميايي موثر بر صفت نقش داشته باشند (

al., 2012; Khanzadeh et al., 2022 بهو ). در اين راستا -

 و مبنا بهتر ، و دركمذكور منظور برطرف نمودن چالش
- غني هايتجزيهپيچيده، از  صفات زيستيو  ژنتيكي اساس

 GSEA: Gene-set enrichmentسازي مجموعه ژني (

analysisايشود كه امكان شناسايي مجموعه)، استفاده مي 
 داراي عملكرد مشابه زيستي يا ساختاري مرتبط هايِ ژن از
هاي و مستندسازي آنها در قالب گروه نظر مورد صفت با

  عملكردي 
) و مسيرهاي GO: Gene ontologyها (شناسي ژنهستي

سازد فراهم مي) را Biological pathwaysزيستي (
)Abdalla et al., 2016; Han & Peñagaricano, 2016.(  در

 ها،SNP دارترينمعني جستجوي جايبه ،اين نوع مطالعات
دار) هاي معنيSNPها (علاوه بر SNPگروهي از  ارتباط روي

ژني را  يك مجموعه ،هم توانند باشود كه ميمي تمركز
). امروزه از اين Esmaeilifard et al., 2019حاصل نمايند (

هاي كانديدا و طور گسترده جهت شناسايي ژنروش به
شناسي مرتبط با صفات مختلف مسيرهاي زيستي و هستي

 ;Abdalla et al., 2016; Dadousis et al., 2017در گاو (

Clancey et al., 2019) مرغ ،(Jafarymanesh et al., 

2020; Mohammadi et al., 2022رچين )، بلد
)Mohammadi et al., 2022) و گوسفند (Khalatabadi-

Farahani et al., 2020; Weiner et al., 2021; 



  ٥)                                                                          ١-١٨( ١٤٠٤تحقيقات توليدات دامي/سال چهاردهم/شماره دوم/تابستان 
 

 

 

Mohammadi et al., 2022 Esmaeilifard et al., 2019; (
با مطالعه   Wiener et al. (2021)استفاده شده است.

هاي ژني سازي مجموعهشواهدي از غني ،گوسفندان اتيوپي
گزارش  را سازگاري به ارتفاعات بالا در اين كشورمرتبط با 

هاي مرتبط با اين صفت ترين سيگنالكردند كه يكي از قوي
چندين ژن مرتبط با  ،بود. همچنينمرتبط با ژن كلاژن 

ارتفاع نيز شواهدي از انطباق با شرايط دمايي را نشان دادند 
گر كه بيانگر رابطه بين پاسخ به اين عوامل محيطي با همدي

تحقيقي را در جهت شناسايي  Senczuk et al. (2022)است. 
 ينژادها يتنوع ژنومروي و آب و هوا  ياجغرافنحوه تأثير 

انجام دادند. نتايج اين تحقيق  يتالياا بوميگاو و گوسفند 
(طول و عرض  ياييعوامل جغراف يرتأثنشان داد كه 

 ٨/١٣از گاو ( يشتردرصد) ب ٤/٢٦) در گوسفند (ياييجغراف
از  ياييجغرافاثر عوامل كه  يهنگام ،همچنين. بوددرصد) 

گاو  يدرصد از تنوع ژنوم ١/١٠شد،  خارج يلو تحل يهتجز
 ييآب و هوا آثارگوسفند به  يدرصد از تنوع ژنوم٣/١٣و 

 ييآب و هوايايي و جغراف آثارتر سهم بيش د.شنسبت داده 
بالاتر  يكياز تنوع ژنت يبيتوان به تركيدر گوسفند را م

و  زيستي يهايژگيشدن همراه با و يقبل از اهلگوسفند 
اين  يجنتادر مجموع، مرتبط دانست. اين گونه  يديتول

 يهايخچهتار يجهنت ،كند كه هر دو گونهيم ييدتأتحقيق 
 يازهاين ينتعامل ب وسيلهبههستند كه  يايچيدهپ يتكامل

با توجه  شده است. يجادا يطيمح يطشراتغييرات انسان و 
 به اينكه بر اساس بررسي منابع انجام شده، تحقيقات صورت

گرفته در جهت شناسايي مناطق ژنومي مرتبط با سازگاري 
به شرايط محيطي در گوسفندان بومي ايران بسيار محدود 

جهت شناسايي  GWASمطالعه  ،است، هدف از اين تحقيق
تبط هاي كانديدا و مسيرهاي زيستي مرمناطق ژنومي، ژن

و  با صفات سازگاري با شرايط محيطي مانند شرايط آب
گرمسيري)، ارتفاع منطقه محل -هوايي منطقه (سرسيري

نوع  ،بالا) و همچنين-پرورش از سطح دريا (ارتفاع پايين
پوستي) در برخي از نژادهاي گوسفند بومي -توليد (پشمي

  .بودهاي ژني سازي مجموعهروش غنيايران به

  هاروشو مواد 

در اين  هاي مورد استفاده و نحوه تعيين ژنوتيپ:داده
مرتبط  يمنظور شناسايي مناطق ژنومي كانديدابه ،تحقيق

جمله دماي محيط  صفات سازگاري با شرايط محيطي از با
-و همچنين نوع پوشش بدن (پوستيو ارتفاع از سطح دريا، 

گوسفندان ايراني  رأس ١٣٩ هاي ژنوميداده ازپشمي) 
رأس)،  ١٤رأس)، سنجابي ( ١٥نژادهاي كرماني ( شامل
 ١٥گل (قره رأس)، ١٥قزل ( رأس)، ١٥بختياري (لري

رأس)،  ٩كبوده شيراز ( رأس)، ١٥كبود (سياه رأس)،
رأس)  ١٢و بلوچي ( رأس) ١٥شال ( رأس)، ١٤افشاري (
جهت  آوريجمع هاي خون پس ازشد. نمونهاستفاده 
 آزمايشگاه به DNA تكميت و كيفي تعيين و استخراج

 باهنر شهيد دانشگاه دامي، علوم گروه مولكولي، ژنتيك
پس از اطمينان از كيفيت و  شدند و انتقال داده كرمان

و  %١با استفاده از ژل آگارز  DNAكميت مناسب 
 آرايه از استفاده با هااسپكتروفتومتر، تعيين ژنوتيپ نمونه

Illumine Ovine SNP 600k جايگاه  ٦٠٦٠٠٦ حاوي
 )SNP  )Illumina Inc., San Diego, CA, USAنشانگري
   .انجام شد

هاي بندي حيوانات در دستهگروه و تحقيق اين اجراي جهت
-يردر مناطق سردس يافته پرورش مختلف شامل گوسفندان

ابتدا  ،پوستي-پايين و گوسفندان پشمي-ارتفاع بالا ير،گرمس
هواشناسي كشور، مركز آمار مراكز از اطلاعات مورد نياز 

شده در اين  بررسي مقالات معتبر چاپ ،و همچنين ايران
در نظر گرفتن مجموع  با ،شدند و سپس يهتهزمينه 

 ،اطلاعات با توجه به هدف هر بخش از تحقيق حاضر
به اين  بندي شدند.مختلف تقسيم هايگروهحيوانات به 

 ينژادهاراكنش تحت پمناطق  يدماابتدا با توجه به  ،منظور
حيوانات در دو گروه  ي،متماد يانسال يط يرانمختلف ا

 شامل نژادهايحيوانات سردسيري ( به دماي پايينمقاوم 
با ميانگين  بختياريلريو  سنجابي، شال، افشاري، قزل

 ،) و همچنينسلسيوسدرجه  ١٢دماي ساليانه حدود 
 شامل نژادهاي(حيوانات گرمسيري  سازگار به دماي بالا

 ٢٠با ميانگين دماي ساليانه بالاي  بلوچيو  كرماني، گلقره
اين حيوانات  ،. همچنينشدندبندي ) گروهسلسيوسدرجه 

بر اساس ارتفاع از سطح دريا به دو گروه ديگر شامل سازگار 
بختياري و افشاري) و لري (شامل نژادهاي با ارتفاع بالا

- كبود) تقسيم گل و سياهقره شامل نژادهايارتفاع پايين (

ترتيب در بختياري و افشاري بهشدند. گوسفندان لريبندي 
- شهركرد و زنجان كه جزء مناطق سردسير محسوب مي

د، پراكنش دارند و ميانگين ارتفاع از سطح دريا در اين نشو
گل و سياه كبود نيز در . قرهاستمتر  ١٨٥٤ ،هااستان

كه  مناطق گرمسير كشور (سرخس و قم) پراكنش دارند
 ءرسد، كه جزمتر مي ٥٨٠ميانگين ارتفاع از سطح دريا به 



  ...سازگاري با مرتبط وميژن مناطق شناسايي جهت ژني هايمجموعه سازيغني تحليل و تجزيه: علي نوروزي و همكاران                  ٦
 

گوسفندان به  ،در انتها شوند.مناطق كم ارتفاع محسوب مي
دو دسته پوستي و پشمي تقسيم شدند. گوسفندان پوستي 

كه  ندگل، سياه كبود و كبوده شيراز بودشامل نژادهاي قره
سير ترتيب در سرخس، قم و شيراز كه جز مناطق گرمبه

شوند، پراكنش دارند و داراي پوششي كشور محسوب مي
گوسفندان پشمي كه پشمي  ،. در مقابلهستندرنگي 

بافي دارند شامل نژادهاي سنجابي در كرمانشاه، مناسب قالي
كرماني در كرمان و بلوچي در كهنوج بود كه عمدتاً داراي 

  .هستندپوششي سفيد 
جهت  :ژنوتيپ شدههاي تعيين داده كنترل كيفيتمراحل 

حيواناتي كه در  ،هاي ژنومي در آغازپالايش دادهبررسي و 
ژنوتيپ از دست رفته بودند از  %٥هر مقايسه داراي بيش از 

نشانگرهايي كه هاي بعدي كنار گذاشته شدند. سپس تجزيه
در آنها  )MAF: Minor allele frequency( فراواني آلل نادر

 ،ند. در مرحله بعدشدذف شناسايي و ح ودب %٥كمتر از 
آنها ) SNP  )SNP call rateنشانگرهايي كه نرخ  خوانش 

 ,.Moradi et al( ندشد نيز حذف بوددرصد  ٩٥كمتر از 

هاي با موقعيت ژنومي SNPهمه  ،. در نهايت)2021
ند. مراحل شد هاي بعدي كنار گذاشتهتجزيهناشناخته از 

 ٩/١نسخه  PLINKافزار پالايش با استفاده از نرم مختلف
)Purcell et al., 2007براي بررسي  ،) انجام شد. در ادامه

هاي نژادي خود و داشتن نحوه قرار گرفتن حيوانات در گروه
ديدگاهي كلي در زمينه ساختار جمعيتي نژادهاي مورد 

 PCA: Principal( هاي اصليبررسي، تجزيه مؤلفه

component analysis(  در محيطR  با ١/٦/٣نسخه 

  .انجام شدprcomp دستور  از استفاده
هاي شناسايي شده در اطراف و بررسي ژن GWASمطالعه

SNPارتباط ژنومي  تجزيه دار مرتبط با صفات:هاي معني
تاثيرگذار بر صفات  SNPمنظور شناسايي تمام نشانگرهاي به

هاي رگرسيون بر پايه مدل ٠٥/٠داري مختلف با سطح معني
 Purcell( ٩/١نسخه  PLINK برنامه لجستيك با استفاده از

et al., 2007بندي منظور كنترل اثر لايه) انجام شد. به
تواند منجر كه مي (Population Stratification) جمعيتي

استفاده شد.  PCA به نتايج مثبت كاذب شود، از روش
ي عنوان متغيرهابهمؤلفه اول)  ١٠(هاي اصلي اوليه مؤلفه

وارد شدند تا اثر ساختار جمعيتي  GWAS كمكي در مدل
بندي لايه آثارمنظور بررسي وجود به ،سپسكاهش يابد. 

 يتورم كنترل جمعيت عامل، جمعيتي در مقايسات مختلف
(λ)  تجزيهدر GWAS برنامه با استفاده از PLINK  نسخه

بندي يهدر صورت عدم وجود لامحاسبه شد كه  ٩/١
خواهد بود  ١به عدد  يكنزد مقدار آماره لامبدا يتي،جمع

)Devlin & Roeder, 1999.(  
داري نشانگرها در سطح ژنوم، براي مشاهده توزيع معني

نمودارهاي منهتن براي صفات مختلف با استفاده از برنامه 
SNPEVG  د (شترسيم  ٢/٣نسخهWang et al., 2012 .(

هاي موجود در مناطق حاوي نشانگرهاي جهت بررسي ژن
SNP دار از برنامه معنيBioMart  موجود در پايگاه

Ensembl )www.ensembl.org/بر پايه نسخه ژنومي ( 

Oar_v3.1   گوسفند استفاده شد. براي تفسير بهتر عملكرد
 برخطهاي اطلاعاتي دست آمده از پايگاههاي بهژن

GeneCards )http://www.genecards.org و (
UniProtKB )http://www.uniprot.org د. ش) نيز استفاده  

- مجموعه سازييغن تجزيهمطالعه كل ژنوم بر اساس  تجزيه

مطالعه ژنومي بر پايه  تجزيهاساساً  ):GSEA( يژن هاي
هاي ژني در سه مرحله شناسايي تجزيه و تحليل مجموعه

ها ارتباط ژنهاي گزارش شده در مناطق ژنومي كانديدا، ژن
به طبقات عملكردي و مسيرهاي بيوشيميايي و نهايتاً 

شود مسير انجام مي تجزيهمطالعه كل ژنوم بر پايه 
)Mooney et al., 2014( به اين منظور ابتدا نشانگرهاي كه .

بود با استفاده از  ٠٥/٠آنها كمتر يا مساوي  P-valueمقدار 
 ٢/٠/٤نسخه  Rفزار ادر محيط نرم Biomartافزاري بسته نرم

 هاييژن ) بهOar_v3.1گوسفند ( مرجع ژنوم از استفاده با

 kb٥٠يا  و ژن آن داخل در نظر موردSNP نشانگر  كه
 Pasandideh et( داشت، قرار ژن آن دست پايين يا بالادست

al., 2020اطلاعاتي هايپايگاه ،شدند. سپس داده ) ارتباط 

 GO )Ashburner et al., 2000 ،(DAVID )Huangشامل 

et al., 2009 و (Panther )Mi & Thomas, 2009 جهت (
 تنظيمي و متابوليكي مسيرهاي و عملكردي تعيين طبقات

 اين در گرفتند. قرار استفاده مورد شناسايي شده هايژن

 طبقه يك در كه هاييژن كه اين است بر فرض ،مرحله

- ژن از گروه يك عنوانبه توانندمي گيرندمي عملكردي قرار

 مانند دارند مشترك و خاص هايويژگي از كه برخي هايي

 هايفرآيند شامل شناسيهستي فرآيند سه شركت در

 گرفته نظر در ،سلولي اجزاي و مولكولي زيستي، عملكرد

جهت مطالعه كل ژنوم بر پايه مسير و  ،در انتها .شوند
مسيرهاي عملكردي با  ،دارهاي معنيارتباطشناسايي 

از توزيع فوق هندسي ات مورد مطالعه در تحقيق حاضر، صف
  P-valueاستفاده شد. Fisher’s exact test و آماره



  ٧              )                                                            ١-١٨( ١٤٠٤تحقيقات توليدات دامي/سال چهاردهم/شماره دوم/تابستان 
 

 

 

 ٠٥/٠داري كمتر از مسيرهاي عملكردي با سطح معني
)Dadousis et al., 2017 سازي مجموعه ژني تجزيه غني) و

 R افزاردر محيط نرم  goseqافزاريبا استفاده از بسته نرم

 .)Young et al., 2010( انجام شد ١/٦/٣نسخه 

  و بحث نتايج

مراحل  هاي خام تعيين ژنوتيپ شده:كنترل كيفيت داده
 هاي تعيين ژنوتيپ شده برمختلف كنترل كيفيت داده

نشان داده شده است.  ١ها در جدول بندي داماساس گروه
هاي تعيين از كنترل كيفي اوليه داده پس ،بدين ترتيب

-بندي مناطق سردسيرياساس گروه بر ژنوتيپ شده
خاطر ژنوتيپ از دست رفته ها بهيك از دامهيچ ،گرمسيري

حيوان  ١١٤ ،حذف نشدند و در نتيجهپنج درصد  بيشتر از
 ٦٠٦٠٠٦هاي بعدي باقي ماندند. از مجموع تجزيهبراي 

نشانگر  ٥٥٧٨٣٩كار رفته در اين تحقيق، به SNPنشانگر 
كنترل كيفيت را براي اين مقايسه  توانستند مراحل مختلف

ها در بگذرانند. مراحل مختلف بررسي كنترل كيفيت داده
بندي نژادهاي پرورش يافته در مناطق با ارتفاع بالا و گروه

پايين از سطح دريا نيز نشان داد كه نهايتاً اطلاعات ژنوتيپي 
در  SNPجايگاه نشانگري  ٥٥٣١٤٠حيوان در  ٥٩مربوط به 

 .استبعدي مربوط به اين مقايسه قابل استفاده  هايتجزيه
هاي دست آمده از كنترل كيفي دادهنتايج به ،همچنين

پشمي -بندي پوستياساس گروه بر شده تعيين ژنوتيپ
 نشانگر ٥٥٨٢٤٢ اطلاعات ژنوتيپي ،نشان داد كه در مجموع

 را كيفيت كنترل مختلف مراحل حيوان توانستند ٨٠در 
  ).١بگذرانند (جدول 

 و جوامع بين ارتباط آزمون براي آماري هايشيوه از يكي
 از استفاده با هاي جمعيتي خودگروه به افراد اختصاص
 ,.Jombart et al( است PCA از استفاده فاصله، ماتريس

بندي حيوانات در منظور بررسي نحوه خوشهبه). 2011
هاي نژادي مختلف مورد بررسي در اين تحقيق، از گروه

نتايج حاصل از بررسي . )١استفاده شد (شكل  PCA  تجزيه
حيوانات قرار گرفته در دو گروه سردسير و گرمسير (شكل 

١-a نشان داد كه اين دو گروه با استفاده از دو مؤلفه اصلي (
 .گيرنداي قرار ميهاي جداگانه) در گروهPC2و  PC1اول (

درصد  ٧٠/٣ و ٢٤/٥ ترتيببه  PC2 و PC1 ،تجزيهدر اين 
- به PCAاز كل واريانس را به خود اختصاص دادند. نتايج 

بندي حيوانات در دو جمعيت منظور بررسي نحوه خوشه
پرورش يافته در مناطق با ارتفاع بالا و پايين نسبت به سطح 

) نيز نشان داد كه هر چند تعدادي از b-١دريا (شكل 
توان اما مي ،پوشاني دارندحيوانات در دو گروه جمعيتي هم

- بندي نمود. در اين خوشهآنها را به دو گروه اصلي دسته

درصد از كل  ٤٩/٢و  ٥٢/٣ترتيب به PC2و  PC1 ،بندي
 PCA تجزيه ،واريانس را به خود اختصاص دادند. در نهايت

هاي منظور بررسي نحوه قرارگفتن حيوانات در گروهبه
). بر c-١جمعيتي  پوستي و پشمي نيز انجام شد (شكل 

 ١٥/٣و   ٨٢/٤ترتيب به PC2و  PC1، تجزيهاساس اين 
چند  درصد از كل واريانس را به خود اختصاص دادند و هر

پوشاني جزئي بندي نيز همبرخي حيوانات در اين گروه
- حيوانات در دو گروه اصلي خوشه ،داشتند اما در مجموع

 نيز با بررسي نژادهاي Kijas et al. (2012) بندي شدند.
- تجزيهدنيا گزارش كردند كه در  مختلف گوسفند از سراسر

، حيواناتي كه در مناطق جغرافيايي نزديكي PCAهاي 
شوند بندي ميگيرند در كنار هم خوشهنسبت به هم قرار مي

 PCAپوشاني برخي حيوانات در نمودارهاي كه اين باعث هم
ساختار جمعيتي در  بررسي با نيز ديگر شود. تحقيقاتمي

 ) و يا درMoradi et al., 2017نژادهاي گوسفند ايراني (
 را مشابهي نتايج ،آسيايي-اروپايي و آفريقايي گوسفندان

 ).Mastrangelo et al., 2019اند (كرده گزارش

براي صفات مختلف و ترسيم نمودارهاي  GWASمطالعه 
شناسايي نشانگرهاي  جهتGWAS  ،پژوهش اين در منهتن:

SNP صفات سازگاري با شرايط محيطي شامل  مرتبط با
توسعه پشم  ،دماي محيط، ارتفاع از سطح دريا و همچنين

 انجام نژادهاي مختلف گوسفندان بومي ايران و پوست در
با استفاده از  يتيجمع بندييهاثر لاابتدا  ،شد. به اين منظور

 يوستگيپ هايتجزيهدر  (λ)  يتيتورم كنترل جمع عامل
از تفاوت در  يكه ناش يجمعيت بنديمحاسبه شد. لايه

جد مشترك و  يكيتفاوت ژنت يلدلبه هايتجمع يرز يفراوان
 يك يجتواند نتاياست، م يشاونديخو يزانم ينهمچن

 λ مقدار يد.مشكل مواجه نما بارا  يمطالعه ارتباط ژنوم
 يينتع يخطا ياو  يتيجمع بندييهوجود لا ١تر از بزرگ

 توانيرا م ١كمتر از  تورممقدار  دهد و يرا نشان م يپژنوت
 نمود يحتصح (GC) يكيآزمون تورم كنترل ژنوم با
)Devlin & Roeder, 1999.( نتايج حاصل از محاسبه λ  در

براي سه صفت مورد  λ نشان داد كه مقدار تحقيق حاضر 
پايين نسبت به -گرمسيري، ارتفاع بالا-مطالعه سردسيري

 ٩٩/٠و  ٠٢/١، ٩٨/٠ترتيب هپشمي ب-سطح دريا و پوستي
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دهد كه اثر ين موضوع نشان مي. ااست ١نزديك به بود كه 
  .حداقل استحاضر، روي نتايج مطالعه   بندي جمعيتيلايه

بندي نژادها بر مرتبط با گروه GWASنمودارهاي منهتن 
ارتفاع -سردسيري، ارتفاع بالا-اساس صفات گرمسيري

ارائه  ٤تا  ٢هاي شكل ترتيب درپشمي به-پايين و پوستي
شده است. براي درك بهتر نشانگرهاي مرتبط با هر صفت 

 ٠٠٠١/٠نشانگرهايي كه در صدك بالاي  ،هادر اين شكل
- بندي قرار داشتهكل نشانگرهاي مورد بررسي براي هر گروه

 تحليل و جهت تجزيه ،با اين وجود .انداند مشخص شده
 طبقات يشناساي جهت ژني هايمجموعه سازيغني

تمام  ،هر صفت با مرتبط مولكولي كارهاي و ساز و عملكردي
 دارمعني ٠٥/٠بندي در سطح نشانگرهايي كه در هر گروه

 سازيهاي غنيتجزيه) براي Log(P-value)>1.3-بودند (
نتايج اين بخش  .مورد استفاده قرار گرفتند ژني هايمجموعه

 SNPنشانگر  ٢١٤٥، و ٢٢٤٤،  ٢٤٣١ترتيب نشان داد كه به
ارتفاع پايين و -سردسيري، ارتفاع بالا-با صفات گرمسيري

كه  بودندگوسفند بومي ايران در ارتباط  در پشمي-پوستي
 ).٤ تا ٢ هاياند (شكلهاي مختلف توزيع يافتهدر كروموزوه

هاي كانديدا در مناطق ژنومي مرتبط با صفات شناسايي ژن
- سازي مجموعهاستفاده از تجزيه و تحليل غني مختلف با

هاي گزارش شده در داخل يا پس از بررسي ژن هاي ژني:
دار مرتبط با صفات مختلف، معني SNPمجاورت نشانگرهاي 

براي  ١٧٣و  ١٤٨، ٢٩٥ترتيب شامل ژن به ٦١٦مجموع 
سردسيري، -دار مرتبط با صفات گرمسيرينشانگرهاي معني

نتايج پشمي شناسايي شد. -و پوستي پايين-ارتفاع بالا
دهد كه هر سه صفت سازگاري تحقيقات گذشته نشان مي

 ,.Weiner et al., 2021; Patiabadi et alبا دماي محيط (

 Jin et)، ارتفاع منطقه محل پرورش از سطح دريا (2024

al., 2024) و نوع توليد از ديدگاه پشم يا پوست ،(Vasu et 

al., 2024(،  صفاتي هستند كه در انطباق حيوانات به محيط
هاي انتخاب طبيعي و مصنوعي فرآيندپيرامون خود طي 

 Senczuk( هستندمؤثر هستند و با همديگر نيز در ارتباط 

et al., 2022 ١٤٦). نتايج اين پژوهش منجر به شناسايي 
زيستي، عملكرد  فرآيندشناسي (طبقه عملكردي هستي
مسير بيوشيميايي  ٤٨ولي) و مولكولي و اجزاي سل

PANTHER نشان داده شده  ٢جدول  در كه طورشد. همان
 هايفرآيند شناسيهستي در عملكردي است، طبقات

 و مسيرهاي زيستي سلولي اجزاي زيستي، عملكرد مولكولي،
در . )P>٠٥/٠( هستند ارتباط داراي صفات مورد بررسي با

 گزارش داشتند ژن سه از بيشتر كه مسيرهاي ،اين جدول
 .اندشده

قابل مشاهده است نتايج تحقيق  ٢طور كه در جدول همان
سازي مجموعه ژني نهايتاً منجر به حاضر بر پايه غني

 ،طور مستقيم يا غيرمستقيمهايي شد كه بهشناسايي مسير
- داري با سازگاري محيطي داشتند. بررسي ژنارتباط معني

برخي از آنها در  هاي موجود در هر مسير نشان داد كه
هاي كانديدا براي صفات عنوان ژنتحقيقات قبلي نيز به

 بخش اند كه درمورد مطالعه در تحقيق حاضر گزارش شده
هاي زير با جزئيات بيشتر به برخي از اين مسيرها و ژن

  شود.كانديد در هر مسير اشاره مي
- و هستي عملكردي بررسي اوليه نتايج حاصل از طبقات

دهد كه هاي) شناسايي شده نشان ميGO( شناسي
 سلولي اجزاي عملكرد مولكولي و مسيرهاي زيستي،

عنوان رشد اندام (به يهادر دستهشناسايي شده عمدتاً 
عنوان (به يستمستنظيم  ،)ي و اسكلتيمثال، اندام عضلان

ند، اهشد يغن يكيمتابول هايفرآيند)، ايمني يستممثال، س
و  يانرژ سازيينهاندازه بدن، به يتدهنده اهمكه نشان

مختلف  يهايطگوسفند در مح يبقا يبرا سيستم ايمني
نيز با  Jin et al. (2024)و  Yang et al. (2016). هستند

يابي كل ژنوم گوسفندان بومي چين جهت شناسايي توالي
هاي كانديداي مرتبط با شرايط آب و مناطق ژنومي و ژن

شك و بياباني، و يا با ارتفاع هوايي مختلف شامل مناطق خ
بالا يا پست نتايج مشابهي را گزارش كردند. نتايج تحقيقات 

دست آمده با اندازه بدن و ههاي بGOآنها نشان داد بيشتر 
خواني دارند و گزارش كردند كه هم تنش،سيستم عصبي و 

مسيرهاي زيستي شناسايي شده براي سازگاري با شرايط 
انرژي در اين حيوانات  سوخت و سازمحيطي با اندازه بدن و 

دار مهم و معني زيستي. از مسيرهاي هستنددر ارتباط 
 فرآيندتوان به مسيرهاي تنظيم مرتبط با اين صفت مي

 ز ساختار آناتومي و تنظيميستم عضلاني، تنظيم مورفوژنس
دار در اين هاي معنياشاره نمود كه از بين ژن توسعه رشد
 در كه كرد اشاره BMP2 ژن كانديداي به توانمسيرها، مي

كند مي ايفاء سزاييبه نقش غضروف و استخوان گيريشكل
)https://www.genecards.org(. BMP2  عضوي از خانواده

) است كه از BMPsژني پروتئين چندشكلي استخوان (
) هستند كه در TGF-βفاكتورهاي تغييردهنده رشد (

ها نقش مهمي در شوند. اين ژنهاي مختلف بيان ميسلول
توليد استخوان، رشد و نمو جنيني و هموستازي سلولي 
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هاي دارند. در مطالعه كل ژنوم با هدف شناسايي ژن
ديداي مرتبط با صفات رشد در گاوهاي گوشتي، ژن كان

مرتبط با صفات رشد گزارش شده است  BMP2كانديداي 
)Chen et al., 2021 .(Jin et al. (2024) يابي كل نيز با توالي

جهت شناسايي مسيرهاي  ،ژنوم در گوسفندان بومي چين
 ،تلف آب و هوايي اين كشورخمقاومت به شرايط م زيستي
 يگنالينگسبا تحريك مسير  BMP2كردند كه ژن  گزارش

BMP/SMAD است در مقاومت به شرايط دمايي گرم مؤثر.  
سيستم  فرآيندتنظيم  هاي موجود در مسيراز بين ژن

نيز اشاره كرد  THBS1 كانديداي توان به ژنمي عضلاني،
عضله و اسيدهاي آمينه در بدن نقش  سوخت و سازكه در 

هاي موجود در ژن با بررسي ايندلاي دارد. در مطالعه
THBS1 با صفات رشد در چهار نژاد گوسفند، ارتباط معني -

داري بين اين ژن با صفت وزن بدن گزارش شده است 
)Wang et al., 2019.( علاوه بر اين در تحقيقات گذشته، 

عنوان ژن كانديدا براي دو صفت مقاومت به به THBS1ژن 
) و Igoshin et al., 2021(سيبري دماي محيط در گاوهاي 

) و Guo et al., 2021توليد پشم در گوسفندان چيني (
  شده است.  ) گزارشGaspar et al., 2024پرتغالي (

مسير  به توانمي مرتبط دارمعني زيستي مسيرهاي ساير از
 جزء كه كرد تنظيم رشد بافت عضلاني اسكلتي اشاره

 هايبين ژنو از  است توليد با مرتبط زيستي مسيرهاي
 نقش داراي FGF2 كانديداي موجود در اين مسيرها،

در مطالعه . است توليد با مرتبط صفات با زيستي مستقيمي
گزارش شده است.  FGF2وزن بدن، ژن  با كل ژنوم مرتبط

هاي بدن، تكثير و تمايز اين ژن نقش مهمي در رشد اندام
 ).Habimana et al., 2021(سلولي و رشد و نمو جنين دارد 

Jin et al. (2020) سازگاري  رهاي موثر بجهت شناسايي ژن
به ارتفاع در بز، چهار نژاد مختلف بز در چين را كه در 
مناطقي با ارتفاع بسيار بالا (نژاد تبتي با ارتفاع بيش از 

شوند، از سطح دريا پرورش داده مي ترمتر) و پايين ٤٥٠٠
هاي انتخاب مورد هاي مبتني بر نشانهبا استفاده از روش

يكي از  FGF2بررسي قرار دادند. نتايج آنها نشان داد ژن 
- هاي كانديداي مهم براي سازگاري با ارتفاع محسوب ميژن

  شود.
مسير زيستي تنظيم اندازه ساختار آناتومي از ديگر 

 د.شمسيرهايي بود كه در ارتباط با اين صفات شناسايي 

 قش مهمي درن ACTR3و  TGFBR3كانديداي  هايژن
دارند. در مطالعه كل ژنوم مرتبط با صفات  عضله بافت توسعه

مرتبط با صفات اندازه بدن و  TGFBR3ساختاري بدن، ژن 
). Zhang et al., 2021( طول لاشه گزارش شده است

 هايفراسنجهدر مطالعه كل ژنوم مرتبط با  ،همچنين
منحني رشد (وزن بدن در سنين شش، دوازده و هيجده 

مرتبط با وزن بدن گزارش شده است  ACTR3ماهگي)، ژن 
)Duan et al., 2021.(  ژنTGFBR3 عنوان يكي از ژنبه -

هاي كانديداي اصلي در سازگاري با ارتفاع در گوسفند 
)Tian et al., 2023 Wei et al., 2016;(  و ژنACTR3  با

هاي شرايط محيطي در مقايسه گاوميش سازگاري با
) Mokhber et al., 2018(خوزستاني و آذري در ايران 

  گزارش شده است.
 

  

 نژادهاي مختلف در بنديگروه به توجه با تعيين ژنوتيپ حيواناتهاي حاصل از مراحل مختلف كنترل كيفيت داده -١جدول 
  پشمي-نوع انتخاب پوستي و پايين نسبت به سطح دريا-ارتفاع بالا، سردسير-گرمسير مناطق

Table 1. Different steps of quality control for genotyping data according to the grouping of different breeds in 
tropical-cold regions, high-low altitude above sea level, and type of skin-wool selection 

Skin vs. Wool High vs. Low 
altitude 

Tropical vs. Cold Different steps of quality control 

80 (39 Skin 
and 41 Wool 

sheep; 36 
Male and 44 

Female) 

59 (29 High and 
30 Low altitude; 
30 Male and 29 

Female) 

114 (42 Tropical 
and 72 Cold; 61 

Male and 53 
Female) 

Number of animals 

0 0 0 Excluding animals with more than 5% missing 
genotype 

31507 34957 31093 Removing SNP markers with MAF ≤ 0.05 in all 
samples 

15844 17505 16659 Removing SNP markers with ≤95% call rate 
413 404 415 Removing SNP markers with unknown position 

558242 553140 557839 Number of SNP markers after quality control 



  ...سازگاري با مرتبط ژنومي مناطق شناسايي جهت ژني هايمجموعه سازيغني تحليل و تجزيه: علي نوروزي و همكاران                  ١٠
 

  
Fig. 1. Principal component analysis (PCA) plot for sheep breeds raised (a) in cold-tropical regions, (b) at high 
and low altitudes, and (c) for wool and skin breeds: These plots illustrate the clustering of animals based on the 

first (PC1) and second (PC2) principal components. 
)، aگرمسيري (-يافته در مناطق سردسيري) براي نژادهاي گوسفند پرورشPCAهاي اصلي (نمودار تجزيه مؤلفه -١شكل 

در اين نمودارها بندي حيوانات نحوه خوشه): c) و نژادهاي پشمي و پوستي (bمناطق با ارتفاع بالا و پايين نسبت به سطح دريا (
  .) ترسيم شده استPC2) و دوم (PC1بر اساس دو مؤلفه اصلي اول (
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دار مرتبط با صفات مورد از ديگر مسيرهاي اصلي معني
- توان به مسير تنظيم استخوانبررسي در تحقيق حاضر مي

هاي سازي و تنظيم رشد اندام اشاره كرد. از ميان ژن
 TMEM117و  PTBP1هاي كانديداي كانديداي موجود، ژن

 دار با صفات رشد بودند. درارتباط معنيداراي بيشترين 
هاي كل ژنوم با هدف شناسايي مناطق ژنومي و ژن مطالعه

كانديداي مرتبط با صفات رشد در گاو گوشتي سمينتال، 
). An et al., 2020(گزارش شده است  PTBP1ژن كانديداي 

اين ژنوم در گاوهاي شيري هلشت اين، در مطالعه كل علاوه بر
مرتبط با امتياز وضعيت بدني  TMEM117يداي نيز ژن كاند

   ).Veerkamp et al., 2012است (گزارش شده 
با توجه به اينكه دامنه جغرافيايي پرورش نژادهايي كه در 
اين تحقيق جزء دسته حيوانات پرورش يافته در مناطق 

بندي گرمسيري يا ارتفاعات پايين از سطح دريا طبقه
، اين نژادها استاند، اغلب در مناطق كويري و خشك شده

داراي خصوصيات بارزي مانند سازگاري به شرايط سخت 
و عوامل نامساعد محيطي هستند. بنابراين،  ايتغذيه

شده در تحقيق حاضر با مسيرهاي مسيرهاي شناسايي
متابوليكي درگير در سازگاري به شرايط محيطي مرتبط 
هستند. اين مسيرها شامل مواردي مانند مقاومت به 

، هستندها و تقويت سيستم ايمني ها، مقابله با انگلعفونت
 سخت هاي اين نژادها در محيطكه براي بقا و سازگاري 

نتايج حاصل نشان داد كه از جمله  .ضروري هستند
مهم مرتبط با سازگاري شرايط محيطي  زيستيمسيرهاي 

شناسايي شده در اين مطالعه، مسيرهاي پاسخ دفاعي به 
هاي باكتريايي گرم مثبت و تنظيم پاسخ ايمني به عفونت

هاي كانديداي ژن. از بين هستندها واسطه ايمنوگلوبولين
 ،IL27Aهاي توان به ژنمهم موجود در اين مسيرها، مي

HSPA4L ،DNAJB4 ،MSRB3 ،TRAF3IP2  وLY96  اشاره
. هستندها ها عضوي از خانواده سايتوكينكرد. اينترلوكين

هاي قابل حل در آب خانواده بزرگي از مولكول ،هاسايتوكين
هستند كه نقش تنظيمي در پاسخ به التهاب دارند و در 

 IL27Aكنترل سيستم ايمني نقش مهمي دارند. ژن 
ها گروه سايتوكين ءشناسايي شده در تحقيق حاضر نيز جز

هاي ايمني دارند. در مطالعه است كه نقش كليدي در پاسخ
Khare et al. (2012)،  ژنIL27A  در ارتباط با ايمني ذاتي

) Mycobacterium aviumبا بيماري مايوباكتريوم آويوم (
 تلادورساژيازير گروه پاراتوبركلوزيس و نماتود انگلي 

) گزارش شد. Teladorsagia circumcintaسيركيومسينتا (
اي از مقاومت سلولي به تنش گرمايي با توليد خانواده

- ) كنترل ميHSPحرارتي ( ها به نام پروتئين شوكپروتئين

اكسيداني و آنتي آثارواسطه ها بهشود كه اين پروتئين
و  منجر به محافظت هسته تنشضدالتهابي در شرايط 

شوند هاي محيطي ميعضاي سلولي در مقابل آسيب
)Connell et al., 2001 ژن .(HSPA4  عضوي از خانواده

گذشته هاي شوك حرارتي است كه در تحقيقات پروتئين
دمايي  تنشهاي كانديدا در مقاومت به عنوان يكي از ژنبه

به همين  ).Freitas et al., 2021در گاو شناسايي شده است (
 ,.DNAJB4 )Saravanan et alهاي ارتباط بين ژن ،ترتيب

2021 ،(MSRB3 )Edea et al., 2019( ،TRAF3IP2 
)Karimi et al., 2021 و (LY96 )Pham et al., 2022 با (

ها صفات مختلف سازگاري با محيط در دامنه وسيعي از گونه
  گزارش شده است.

 فرآيندشناسي مسير رشد اپيدرم پوست كه جزء هستي
زيستي است يكي از مهمترين مسيرهاي مؤثر شناسايي 

پشمي -بندي پوستيشده در تحقيق حاضر در ارتباط با گروه
رشد و توسعه پشم نقش دارد. از بين  فرآيندكه در  است

كانديداي  هايتوان به ژندار در اين مسير، ميهاي معنيژن
KRT71، KR25  وKR27  ١٠٠اشاره كرد. تا به امروز بيش از 

ژن مرتبط با توليد و تنظيم كراتين شناسايي و گزارش 
اند كه در تشكيل ماتريكس اطراف كورتكس شده

نقش مؤثري دارند  ،پشمهاي الياف ميكروفيبريل
)McLaren et al., 1997ها به دو گروه پروتئين). كراتين -

هاي وابسته به كراتين يا و پروتئين IFهاي كراتين مياني يا 
KAP هاي شوند. پروتئينتقسيم ميIF، هايي را فيلامنت

 KAPهاي دهند كه در داخل ماتريكس پروتئينتشكيل مي
با مطالعه كل ژنوم  Rastifar et al. (2015)گيرند. قرار مي

بختياري گزارش كردند نژادهاي گوسفند ايراني زل و لري
) و KAP10 )Keratin-associated protein 10 هايژن

KAP12-2 )Keratin-associated protein 12-2-likeمي ( -

نظر  هاي كانديداي مرتبط با قطر پشم درژن عنوانتوانند به
نيز گزارش كردند كه  Parsons et al. (1994)گرفته شوند. 

هاي كراتين كه توليدكننده پروتئين با درصد بين ژن
ارتباط وجود  ،تيروزين بالا است و قطر الياف پشم-گليسين

  دارد.
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Fig. 2. Manhattan plot of genome wide association study (GWAS) for the tropical-cold trait. In this graph, the X-

axis shows the location of SNPs on different chromosomes and the Y-axis shows the negative logarithm of P-
values. The red line shows SNPs with a value higher than 7.65. This value is in the 0.0001 percentile of all 

marker values in comparison of animals raised in cold and tropical environments.  
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خط  نمايش داده شده است. P-value هاي منفي لگاريتمارزش ،Y محور روي و مختلف هايدر كروموزوم هاSNP موقعيت
 ينشانگرهاي كل ارزش ٠٠٠١/٠هستند. اين ارزش در صدك  ٦٥/٧بالاتر از  ارزشي داراي دهد كهرا نشان مي هاييSNP ،قرمز

  .مقايسه حيوانات پرورش يافته در محيط سردسير و گرمسير قرار دارددر 
  

 
Fig. 3. Manhattan plot of genome wide association study (GWAS) for the high vs. low altitude trait. In this 
graph, the X-axis shows the location of SNPs on different chromosomes and the Y-axis shows the negative 
logarithm of P-values. The red line shows SNPs with a value higher than 4.35. This value is in the 0.0001 

percentile of all marker values in comparison of animals raised in environments with high and low altitude from 
see level. 

 ،X محور روي نمودار، اين ارتفاع پايين. در-ارتفاع بالا صفت براي) GWAS( ژنومي ارتباط مطالعه منهتن نمودار -٣ شكل
خط  نمايش داده شده است. P-value هاي منفي لگاريتمارزش ،Y محور روي و مختلف هايدر كروموزوم هاSNP موقعيت
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Fig. 4. Manhattan plot of genome wide association study (GWAS) for the skin vs wool trait. In this graph, the X-

axis shows the location of SNPs on different chromosomes and the Y-axis shows the negative logarithm of P-
values. The red line shows SNPs with a value higher than 5.48. This value is in the 0.0001 percentile of all 

marker values in comparison of skin and wool breeds. 
 موقعيت ،X محور روي نمودار، اين گوشتي. در-پوستي صفت براي) GWAS( ژنومي ارتباط مطالعه منهتن نمودار -٤ شكل

SNPمحور روي و مختلف هايدر كروموزوم ها Y، هاي منفي لگاريتمارزش P-value .خط قرمز، نمايش داده شده است 
SNPدر  ينشانگرهاي كل ارزش ٠٠٠١/٠هستند. اين ارزش در صدك  ٤٨/٥بالاتر از  ارزشي داراي دهد كهرا نشان مي هايي

 .مقايسه نژادهاي پوستي و پشمي قرار دارد
 

-اتصال به پروتئين اسكلتي و فعاليت پروتئيني سرين
دار شناسايي شده در دو مسير مولكولي معني ،ترئونين كيناز

). تحقيقات قبلي در زمينه ٢حاضر بود (جدول تحقيق 
شناسايي مناطق ژنومي مؤثر بر سازگاري با شرايط محيطي 

 & Yudinدر دو گونه گوسفند و گاو بومي كشور روسيه (

Larkin, 2019) و نژادهاي گوسفند كشور هند (Arora et 

al., 2024(  نيز نشان دادند كه اين مسيرهاي مولكولي با
  .  هستندو هوا و ارتفاع در ارتباط  با آبصفات سازگاري 

توان يكي ديگر از مهمترين مسير اتصالات سلولي را مي
مسيرهاي مؤثر بر وزن بدن در ارتباط با صفات مورد بررسي 

هاي واسطه جهت ارتباط پروتئين ،دانست. در اين مسير
دادن اسكلت سلولي يك سلول به اسكلت سلولي سلول 

ن در ماتريكس خارج سلولي از سطح مجاور يا يك پروتئي
هاي فرآينديابند. اين مسير در غشاي پلاسمايي گسترش مي

ها به هم و يا به بافت همبند پايه مؤثر ارتباط و اتصال سلول
توان به دار در اين مسير، ميهاي معنيهستند. از بين ژن

مطالعه  تحقيق،اشاره كرد. در يك  MYH10كانديداي  ژن
كل ژنوم مرتبط با صفات رشد در گاوهاي گوشتي سمينتال، 

سالگي و مرتبط با وزن بدن در يك MYH10ژن كانديداي 
). Zhuang et al., 2020( را مشخص نمودهيجده ماهگي 

دهند اين ژن در برخي از تحقيقات نشان مي ،همچنين
 ).Liang et al., 2017سازگاري با دما نقش دارد (

مرتبط با  KEGGدار مسيرهاي بيوشيميايي معنياز 
توان به مسير تمايز سازگاري با شرايط محيطي مي

از  كرد. دهي انسولين اشارهاستئوكلاست و مسير سيگنال
 TGFBR3كانديداي  ژن ،دار در اين مسيرهاي معنيبين ژن

در مطالعات قبلي در ارتباط با صفات ساختاري مختلف نيز 
داري داشته است. در مطالعه كل ژنوم مرتبط ارتباط معني

با صفات ساختاري بدن مرتبط با دست و پا در خوك، ژن 
مرتبط با اندازه بدن گزارش شده است  TGFBR3كانديداي 

)Reimer et al., 2018طور كه قبلاً اشاره همان ،). در ضمن
هاي كانديداي اصلي در عنوان يكي از ژنشد اين ژن به

 Tian et al., 2023 Wei etارتفاع در گوسفند (سازگاري با 

al., 2016;.نيز گزارش شده است (  

  كلي گيرينتيجه

، شناسايي مناطق ژنوميتحقيق حاضر با هدف  ،در مجموع
صفات  مرتبط با يكانديدا هايژنمسيرهاي زيستي و 

بندي حيوانات به (با گروهسازگاري با شرايط محيطي 
گرمسير و ارتفاع -نژادهاي پرورش يافته در مناطق سردسير

نوع پوشش بدن  ،و همچنين، )طح درياپايين از س-بالا
گوسفندان ژنومي اطلاعات ازپشمي) و با استفاده -(پوستي
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 GWAS تجزيهالعه با استفاده از شد. در اين مط انجامايراني 
برخي از مناطق ژنومي  ،SNPكمك نشانگرهاي متراكم به

مرتبط با صفات سازگاري محيطي، رشد بدن و رشد و توسعه 
پشم شناسايي شدند. همچنين، جهت شناسايي مسيرهاي 

سازي زيستي مرتبط با صفات مورد مطالعه از روش غني
مبناي مسير است، بر  تجزيههاي ژني كه نوعي مجموعه

دار با استفاده استفاده شد.  بررسي اين مناطق ژنومي معني
از پايگاه بيوانفورماتيكي مختلف نشان داد كه مناطق ژنومي 

طور مستقيم يا مؤثر بر صفات سازگاري محيطي به
غيرمستقيم با صفات رشد و توسعه عضلات اسكلتي و 

 هستندبط استخوان، سيستم ايمني و پاسخ دفاعي بدن مرت

 ندهاي كانديداي متفاوتي شناسايي شدژن ،و در اين مسيرها
ها با انطباق با دماي كه در تحقيقات گذشته نيز ارتباط آن

محيط، ارتفاع منطقه و رشد پشم يا پوست گزارش شده 
مسيرهاي شناسايي شده  زيستياست. با توجه به عملكرد 

وتيپي بروز فنها در رسد اين ژندر اين پژوهش، به نظر مي
با بررسي  بنابراين،كنند. مي صفات مهم اقتصادي، نقش ايفا

هاي كانديداي شناسايي شده در تحقيق ارتباط بين ژن
توان ضمن تأييد حاضر، طي تحقيقات مستقل در آينده مي

ها با صفات سازگاري با شرايط محيطي و رشد ارتباط اين ژن
ر صورت ست آمده دددر نژادهاي بومي ايران، از نتايج به

  در آينده بهرمند شد. امكان براي مطالعات اصلاح نژادي
 

  صفات مورد بررسي در تحقيق حاضر با مرتبط )P>٠٥/٠( دارمعني ژني هايمجموعه سازيغني و تحليل تجزيه -٢ جدول
Table 2. Gene-set enrichment analysis significantly associated with the traits studied in the present study 

(P<0.05) 
Ontology 
classes 

GO ID and name Number of 
genes in the 

ontology 
pathway 

Number of 
significant 

genes 

Corrected 
significance 

level based on 
FDR 

Biological 
process (BP) 

GO:0090257-Regulation of muscle system 
process 

29 6 0.0041 

 GO:0022603-Regulation of anatomical structure 
morphogenesis 

24 8 0.0337 

 GO:0048638-Regulation of developmental 
growth 

29 9 0.0475 

 GO:0048641-Regulation of skeletal muscle 
tissue development 

67 15 0.0082 

 GO:0090066-Regulation of anatomical structure 
size 

53 9 0.0094 

 GO:0045778-Positive regulation of ossification 12 3 0.0450 
 GO:0030833-Actin filament polymerization 15 4 0.0339 
 GO:0060249-Positive regulation of organ 

growth 
23 6 0.0465 

 GO:0071363-Cellular response to growth factor 
stimulus 

86 5 0.0010 

 GO:0010762-Regulation of fibroblast migration 25 7 0.0076 
 GO:0040008-Regulation of growth 21 9 0.0119 
 GO:0030036-Actin cytoskeleton organization 17 8 0.0461 
 GO: 0050830-Defense response to Gram-

positive bacterium 
41 9 0.0149 

 GO: 0002890-Regulation of immunoglobulin 
mediated immune response 

10 5 0.0146 

 GO: 0019724-Regulation of B cell mediated 
immunity 

65 9 0.0134 

 GO: 0098773-Skin epidermis development 56 4 0.0339 
Molecular 
functions (MF) 

    

 GO:0008092-Cytoskeletal protein binding 76 11 0.0165 
 GO:0004674-Protein serine/threonine kinase 

activity 
50 9 0.0232 

 GO:0003690-Double-stranded DNA binding 56 13 0.0258 
Cellular 
contents (CC) 

    

 GO:0030054-Cell junction 21 9 0.0373 
 GO:0034703-Cation channel complex 32 6 0.0434 

KEGG 
pathways   

    

 oas04380: Osteoclast differentiation   79 20 0.0231 
 oas04910: Insulin signaling pathway 66 11 0.0497 
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