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Introduction1: Understanding the genomic features of livestock is essential for successful breeding programs 

and conservation. Artificial selection is one of the major forces modifying the genetic composition of livestock 
populations. The identification of selection targeted genomic regions is one of the main aims of biological 
research. Domestication and selection have significantly changed the behavioral and phenotypic traits in modern 
domestic animals. The selection of animals by humans left detectable signatures on the genome of modern goat. 
Understanding the genomic features of livestock is essential for successful breeding programs and conservation. 
Artificial selection is one of the major forces modifying the genetic composition of livestock populations. 
Identifying genes under selection could be useful to elucidate their impact on phenotypic variation. Over the last 
decade, interest in the detection of genes or genomic regions that are targeted by selection has been growing. 
Identifying signatures of selection can provide valuable insights about the genes or genomic regions that are or 
have been under selection pressure, which in turn leads to a better understanding of genotype-phenotype 
relationships. This study aimed to identify effective genes and genomic regions on positive signature of selection 
in Murciano-Granadina and Barki goats using selection signature method. 

Materials and Methods: In this study, data from 923 Murciano-Granadina and 68 Barki goats genotyped 
using Caprine 50 K Bead Chip were used to identify genomic regions under selection associated with important 
traits. Quality control measures were performed in Plink by setting an animal call rate of 0.90, SNP call rate of 
0.95, and SNPs with minor allele frequencies (MAF) lower than 0.05 or that do not conform to the Hardy–
Weinberg expectation (P value ≤ 0.000001) and unknown position. After quality control of the initial data using 
Plink software (v1.90; http://pngu.mgh.harvard.edu/purcell/plink), 43,170 SNP markers were finally entered for 
further analysis. To identify the signatures of selection, the statistical method FST was used under R software 
packages. Candidate genes were identified by SNPs located at 1% upper range of FST using Plink v1.9 software 
and the gene list of Illumina in R. Additionally, the latest published version of animal genome database was used 
for defining QTLs associated with economically important traits in identified locations. GeneCards 
(http://www.genecards.org) and UniProtKB (http://www.uniprot.org) databases were also used to interpret the 
function of the obtained genes. 
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Results and Discussion: Using FST approach, we identified seven genomic regions on chromosomes 4, 6, 14, 
15 (two regions per chromosome), 17, and 23 chromosomes. Candidate genes were detected. Some of the genes 
located in identified regions under selection were associated with milk yield, fat yield and fat metabolism, milk 
protein percentage and cholesterol milk content. Some of the genes under selection were found to be consistent 
with some previous studies.Results of gene ontology analysis identified two biological pathways namely skeletal 

system development and calcium channel complex with two important KEGG pathways including glucagon 
signaling pathway and AMPK signaling pathway which play an important role in glucose metabolism and 
homeostasis and skeletal system development.  

Conclusion:  Various genes identified within these regions can be considered potential candidates under 
selection based on their functions. Many of these genes were found to align with previous studies and are 
involved in processes such as milk yield and metabolic pathways. Additionally, an analysis of the extracted 
QTLs revealed their association with economically important traits in goats, including milk yield and 
composition traits. However, further association and functional studies are necessary to confirm the roles of 
these genes and to investigate QTLs related to the selected regions. These studies will be crucial to fully 
understand the implications of the genes identified through association analyses. Using these findings can 
accelerate the genetic progress in the breeding programs and can be used to understand the genetic mechanism 
controlling this trait. The results of our research can be used to understand the genetic mechanism controlling 
milk and composition traits and considering, this study supported previous results from genome scan of 
production traits, also revealed additional regions, using these findings could potentially be useful for genetic 
selection in goat for better milk yield. 
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های انتخاب مثبت و مطالعه بیوانفورماتیکی مرتبط با تولید و ترکیبات شیر در شناسایی نشانه

 گرانادینا و بارکی-بزهای نژاد مورسیانو

 
 2، محمد حسین مرادی2، امیرحسین فراهانی خلت آبادی*1حسین محمدی

 15/01/1403تاریخ دریافت: 

 04/04/1403تاریخ پذیرش: 

 

 چکیده 

عنوان ابیزاری در الای و و بهبیود توانید بیهها مییاند که شناسایی این نشانهجا گذاشتههای طبیعی و مصنوعی تغییرات مهمی را در ژنوم بزهای امروزی بهانتخاب
 از گرانادینیا و بیارکی-مورسییانو نیااد بزهیای در مثبیت انتخاب تحت ژنومی مناطق و کاندیدا هایژن شناسایی مطالعه، این از ژنتیکی این حیوانات استفاده شود. هدف

رأس بزهای بارکی تعیین  68گرانادینا و -رأس بزهای نااد مورسیانو 923در این پاوهش، اط عات ژنوتیپی مربوط به  .باشدمی انتخاب ردپای شناسایی هایروش طریق
هیا، استفاده گردید. پس از اجرای مراحل مختلف کنترل کیفییت داده Dryad و Figshare برخط هایترتیب از پایگاهبه Caprine 50K هایژنوتیپ شده توسط آرایه
، STFدرلاد بیایی ارزش  1/0 هایی که در بازهSNPهای کاندیدا با استفاده از استفاده شد. ژن Rوسیله برنامه به STFهای انتخاب از روش آماری برای شناسایی نشانه

 از دار،معنیی شیدهشناسیایی  منیاطق در لافات مهم اقتصیادی به مربوط هایQTL وجود بررسی شناسایی شدند. برای BioMartواقع شده بودند با استفاده از برنامه 
 اط عییاتی هییایپایگیاه از آمییده دسییتبه هیایژن عملکییرد بهتییر تفسییر در نهایییت، بییرای .شید اسییتفاده genome  Animalپایگییاه منتشیر شییده نسییخه آخیرین
 23 و17، (نقطیه دو) 15 ،14 ،6 ،4هیای نتایج این پاوهش منجر به شناسایی هفت ناحیه ژنومی بر روی کروموزوم .شد استفاده UniProtKB و  GeneCardsآن ین

 IGFBP3 ،ADCY1 ،2ABCG ،ZNF16 ،NR1H3 ،POLD3 ،BAG2های شناسایی شده در مناطق مورد انتخاب شامل شد. ژن STFبا بایترین ارزش آماره 
 شیده گزارش هایQTL بودند که نقش عملکردی در تولید شیر، سنتز و تولید چربی شیر، سنتز و تولید پروتئین شیر و حجم کلسترول شیر داشتند. بررسی MGST2و 
-د. نیاز به مطالعات پویش کل ژنومی و عملکردی بیشتری جهیت تیییید ژننشان داد که این مناطق در ارتباط با تولید و ترکیبات شیر قرار دارن ژنومی کاندیدا مناطق در

با هدف افزایش تولید شییر روزانیه و  تولید و ترکیبات شیر لافاتکننده کنترل ژنتیکی سازوکار درک در تواندمی تحقیق این باشد. نتایجهای کاندیدای شناسایی شده می
 گیرد. قرار استفاده بهبود ترکیبات آن مورد

 
 ، بز، ردپای انتخاب، ژن کاندیدا، عملکرد شیرSTFآماره : های کلیدیواژه

 

 1مقدمه

گرانادینا مربوط به جنوب کشور اسپانیا بوده و -بزهای نااد مورسیا
طیور کلیی باشیند و بیهای کامل میبا رنگ پوشش بدنی سیاه یا قهوه

ولید شییر که تطوریاند. بهبرای تولید و ترکیبات شیر الا و نااد شده
ترتیب با کیلوگرم به 530ازای هر دوره شیردهی برابر با در این نااد به

 ,.Delgado et alباشد )درلاد می 6/3و  6/5مقدار چربی و پروتئین 

(. در مطالعییات قبلییی پییویش ژنییومی مییرتبط بییا بزهییای نییااد 2017

                                                           

، دانشیگاه اراک، و محییط زیسیت دانشکده کشاورزیگروه علوم دامی، تادیار، اس -1
 اراک، ایران.

، دانشیگاه اراک، و محییط زیسیت دانشکده کشیاورزی گروه علوم دامی،دانشیار،  -2
 اراک، ایران.

  Email: H-mohammadi64@araku.ac.i) نویسنده مسئول: -)*
http://doi.org/10.22067/ijasr.2024.87463.1196 

انجیام شیده  ROHو  iHSی هیاگرانادینا که براساس آماره-مورسیانو
، SYK ،IL27 ،CCL19 ،CCL21 ،CSN3هییای کاندیییدای بییود، ژن

CSN1S2 ،GLI3 ،MC1R  وMITF  مرتبط با سیستم ایمنی، تولید و
-Guan et al., 2021; Luigiترکیبیات شییر گیزارش شیده اسیت )

Sierra et al., 2022.) 
 ناادهیای از که نااد بارکی مورد استفاده در تحقیق حاضر،ر حالید

تولیید گوشیت در  لایفات نظیر کشور مصر از ممتاز و وزن بز متوسط
تیوان های این نااد مییاز ویاگی. منطقه بیابانی غرب این کشور است

 مراتیع و ایتغذییه سیخت شیرایط ،سیرما و گرما برابر در به مقاومت
ای با هدف شناسایی (. در مطالعهGalal et al., 2005نام برد ) ضعیف

مناطق ژنومی تحت انتخاب در ناادهای مختلف بزهای مصری انجیام 
، SPATA2L ،TCF25 ،SOX15هییای کاندیییدای شییده اسییت، ژن

MC1R ،KDR  وKIT  در ارتباط بیا لایفات تولییدمثلی، سیازگاری و

http://ijasr.um.ac.ir/
http://doi.org/10.22067/ijasr.2024.87463.1196
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 (.Sallam et al., 2023گزارش شد ) تولید در بزهای نااد بارکی
تواند منجر به تغییر فراوانی یک آلل در جمعیت شیود، انتخاب می

اند بدون هایی که تحت انتخاب نبودهکه فراوانی آن در جمعیتدرحالی
ها در ماند. نتیجه این حالت، ایجاد تفرق در بین جمعیتتغییر باقی می

ق ژنومی است. بنابراین، تفاوت به نسبت زیاد در فراوانی آللی این مناط
ای از انتخیاب مثبیت در عنوان نشیانهتوانید بیهها نیز میبین جمعیت

(. از طیرف Chen et al., 2019شمار آیید )های ژنی مربوط بهجایگاه
شایسیتگی وجود آمده در سطح ژنوم باعث افزایش دیگر، اگر جهش به

شود تا افراد با شایستگی بیایتر افراد در جامعه شود، انتخاب باعث می
هدف انتخاب مثبت قرار گرفته و سهم بایتری در تشکیل نسیل بعید 

های مثبت انجام شده روی یک آلل سیودمند در انتخاب .داشته باشند
گردد. این نشیانههایی در سطح ژنوم میطول ژنوم، باعث ایجاد نشانه

ا عبارتنید از ایجیاد سیاختارهای هاپلوتیایپی، افیزایش عیدم تعیادل ه
پیوستگی ژنی، کاهش مکانی تنوع ژنتیکی و انحراف از توزیع فراوانی 

های انتخیاب (. متناسب با انیواع نشیانهQanbari et al., 2014آللی )
لفی برای شناسایی این های مختجا مانده روی ژنوم، ابزارها و روشبه

های مصنوعی لاورت ها ارائه شده است. البته با توجه به انتخابنشانه
های اهلی در کنار انتخاب طبیعیی و نییز عوامیل گرفته روی ژنوم دام
هیای اهلیی و عیدم تعیادل تر داممیؤثر کوچیک مؤثری از قبیل اندازه

ها نمونه این گونه ها در مقایسه با انسان،پیوستگی ژنی بایتر این گونه
های انتخاب در سیطح ژنیوم هسیتند تری برای شناسایی نشانهمناسب

(Rahimmadar et al., 2021.) اهلی کیردن و بیه دنبیال آن شیکل
هیای گیری ناادها و انتخاب طبیعی یا مصینوعی باعیث ایجیاد نشیانه

 ,.Cheruiyot et alانتخاب مثبیت در منیاطق ژنیومی شیده اسیت )

2018 .) 
باشیند، اول های انتخیاب از دو دییدگاه مهیم مییشناسایی نشانه
ها حاوی اط عات ارزشیمندی در خصیوت تکامیل و اینکه این نشانه

هیای کنند. دوم اینکه جایگاهسازوکارهای مؤثر بر تکامل را فراهم می
شود. از طرف تیکی لافات کمی آشکار میژنی شناخته شده و تنوع ژن

های ظاهری و رفتیاری شدت در ویاگیسازی و انتخاب بهدیگر، اهلی
حیوانات اهلی امروزی تغییر ایجاد کرده است. در این مسییر، انتخیاب

-های قابل شناسایی را در ژنوم دامهای انجام شده توسط انسان نشانه

تواند ها مینمودن این نشانه جا گذاشته است که آشکارهای امروزی به
هیا کمیک به الا و و بهبود ژنتیکی لافات مهم اقتصادی در این دام

 (. Fleming et al., 2019کند )
های انتخیاب، های آماری شناسایی نشانهترین آزمونیکی از مهم

ز باشید. یکیی ا( مییSTF) 1آماره تمیایز جمعیتیی ییا شیاخب تثبییت
گیری اسیت کیه مشک ت الالی این روش لحاظ نکردن خطای نمونه

( تصحیح شده است. Theta, θاین مورد با استفاده از روش نااریب تتا )

                                                           

1- Fixation index 

هیای انتخیاب مثبیت پویش ژنومی با هدف شناسایی نشانه در مطالعه
در ناادهیای  STFمرتبط با بیمیاری ورم پسیتان بیا اسیتفاده از آمیاره 

، DEFB4هیای کاندییدای نجیام شیده بیود، ژنمختلف گاو شییری ا
DEFB7  وDEFB10  مرتبط بیا بیمیاری ورم پسیتان گیزارش شید

(Saravanan et al., 2021.) 
هیای انتخیاب جهیت شناسیایی منیاطق از روش شناسایی نشیانه

ژنومی مرتبط با لافات تولیدی و تولیدمثلی در ناادهیای مختلیف بیز 
ده شده است. در یک بررسی که با هدف شناسایی مناطق ژنومی استفا

اتییوپی بیا  Begaitمرتبط با لافات مهیم اقتصیادی در بزهیای نیااد 
 GLYCAM1های کاندییدای انجام شده بود، ژن STFاستفاده از آماره 

، MAPK13 هییای کاندیییدایمییرتبط بییا تولییید شیییر و ژن SRCو 
MAPK14 ،SCN7A ،IL12A ،EST1  وDEFB119  میییرتبط بیییا

(. همچنیین Gebreselase et al., 2024سیستم ایمنی گزارش شید )
در مطالعه پویش ژنومی در بزهای نااد بومی چینی با هدف شناسیایی 

میرتبط بیا لایفت  EPHA6کاندییدای  های انتخاب مثبیت، ژننشانه
 POMCو  CDKAL1هیای کاندییدای تعداد نتاج متولید شیده و ژن

 (.Huang et al., 2024مرتبط با سازگاری گزارش شد )
انتخاب برای لافات مهم اقتصادی مرتبط با تولید شیر در بز طیی 

های انتخاب در سیطح تواند منجر به ایجاد نشانههای گذشته مینسل
در شناسیایی تواند ها میژنوم شده باشد که بررسی و ردیابی این نشانه

های کاندیدای مؤثر بر تولید و ترکیبیات شییر مفیید این مناطق و ژن
باشد. بنابراین، هدف از پاوهش حاضر، شناسایی مناطق ژنیومی و ژن
های کاندیدای مرتبط با لافات تولید و ترکیبات شیر در بزهیای نیااد 

بیرای پیویش  STFگرانادینا و بیارکی بیا اسیتفاده از آمیاره  -مورسیانو
 های انتخاب مثبت بود.شانهن

 

 مواد و روش

بزهیای  رأس 923 پاوهش حاضر از اط عات ژنوتیپی مجموع در
 اسیتفاده گرانادینیا-غیر خویشاوند اسپانیایی مربوط به نیااد مورسییانو

هیا در دانشیگاه یزم به ذکر است کیه تعییین ژنوتییپ نمونیه .گردید
 هیا در شیرکتیپ نمونیهبارسلونای کشور اسپانیا انجام شده بود. ژنوت

Neogen GeneSeek هیایدر کشیور آمریکیا بیا اسیتفاده از آراییه 

Illumina OvineSNP50K BeadChipکارگیری روش بیییا بیییه
های میورد اسیتفاده در داده انجام شده بودند. استاندارد شرکت ایلومینا

 Figshareاییییییییین پییییییییاوهش در پایگییییییییاه بییییییییرخط 
(https://doi.org/10.6084/m9.figshareبییه شییماره )  دسترسییی
(21389013.v1در دسترس می ).باشد 

رأس  68همچنین در پاوهش حاضر از اط عات ژنوتیپی مجموع 
بزهای غیر خویشاوند مربوط به نااد بارکی مصر استفاده گردیید. یزم 

المللیی تحقیقیات هیا در مرکیز بیینبه ذکر است تعیین ژنوتیپ نمونه
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 اطمینیان از انجام شده بود. پیسکشاورزی مناطق خشک کشور مصر 
 از اسیتفاده با هانمونه شده، استخراج DNA بایی کیفیت و کمیت از

بیرای   Caprine 50 K SNP Bead Chipایلومینیا شرکت هایآرایه
هیای میورد داده. شیده بودنید ژنوتیپ جایگاه نشانگری تعیین 53347

 Dryadاسیییییتفاده در ایییییین پیییییاوهش در پایگیییییاه بیییییرخط 
(https://dryad.com/articles/dataset بیییه شیییماره دسترسیییی )
(8m1v1در دسترس می ).باشد 

با توجه به اینکه منبع انتشار دو سری داده متفاوت از هیم بودنید، 
فرد و موقعیییت های منحصییربههییا، ابتییدا شناسییهقبییل از ادغییام داده

میورد اسیتفاده بیا اسیتفاده از  کروموزومی یکسان برای دو سری داده
. (Nicolazzi et al., 2015)تعیین شیدند  SNPchiMp v.3افزار نرم

 merge–ها با اط عات ژنومی مشترک و با کمک دسیتور سپس داده
 با هم ادغام شدند.  PLINK1.9افزار نرم

هیای های ژنومی از معیارهای فراوانی نمونهبرای فیلتراسیون داده
ده، نیر  تعییین ژنوتییپ نشیانگرها در هیر نمونیه و تعیین ژنوتیپ ش
هایی که فراوانی ( استفاده شد. در ابتدا نمونه1MAFفراوانی آلل نادر )

درلاد بود، شناسایی و حذف شدند.  90ها کمتر از تعیین ژنوتیپ در آن
ها کمتیر از پینج در مرحله بعد، نشانگرهایی که فراونی آلل نادر در آن

د. سپس نشانگرهایی کیه نیر  تعییین ژنوتییپ درلاد بود، حذف شدن
درلاد بود، شناسیایی و حیذف شیدند. در  95ها کمتر از ها در نمونهآن

 -هیایی کیه در تعیادل هیاردیمانیده آنهای باقیSNPنهایت، برای 
عنوان معیاری از خطای تعیین ژنوتییپ کنیار واینبرگ قرار نداشتند، به

در نظیر گرفتیه شید.  10-6 گذاشته شدند. بدین منظور، سطح احتمیال
)نسیخه  PLINKافیزار مراحل مختلف فیلتراسیون بیا اسیتفاده از نرم

نشیانگر  53347(. از مجموع Chang et al., 2015( انجام شد )90/1
SNP نشیانگر مشیترک توانسیتند  43170کار رفته در این تحقیق، به

 نند. مراحل مختلف کنترل کیفیت را بگذرا
( پس از گذرانیدن مراحیل کنتیرل 2PCAهای الالی )آنالیز مؤلفه
محاسبه و گیراف  PLINK V1.9افزار ها با استفاده از نرمکیفیت داده

بر تفکیک ( ترسیم شد تا ع وه2/2/4نسخه ) Rمربوطه توسط برنامه 
هایی که خارج از توده ناادی خود قرار دارنید، بیرای حیذف ناادها، دام
 شوند. شناسایی
 

 های انتخابآنالیز آماری شناسایی نشانه

های انتخاب مرتبط با تولید و در این پاوهش برای شناسایی نشانه
گرانادینیا( و شیاهد -ترکیبات شیر، بزها به دو گیروه میوردی )مورسییا

بندی شدند. سپس بیرای شناسیایی نیواحی تحیت )بارکی مصر( دسته
ستفاده شد. آزمون تمایز جمعیتی ا STFانتخاب از آزمون تمایز جمعیتی 

                                                           

1- Minor Allele Frequency 
2- Principal component analysis 

STF ( به دو روش رایتWright, 1965 و روش برآوردگر نااریب تتیا )
(( )Weir and Cockerham, 1984محاسبه میی ) شیود. یکیی از

ییری گمشک ت الالی روش رایت، عدم در نظر گرفتن خطای نمونیه
است که این مشکل توسط ویر و کوکرهام با ارائه روش تتیا تصیحیح 

گیری شده و شمار افراد داخیل های نمونهشد که مستقل از شمار گروه
ها بیین لایفر تیا دست آمده از این روشهای بههر گروه است. ارزش

های مربوط به دو روش رایت و تتا در محیط یک متغیر است. محاسبه
R بر جهش سودمند ی شد. با توجه به اینکه انتخاب، ع وهنویسبرنامه

 ,.Akey et alدهید )های مجاور آن را هم تحت تیثیر قرار میجایگاه

هیای انتخیاب در سیطح ( بنابراین، جهت شناسایی بهتر نشیانه2002
گییری ، از میانگینSNPجای در نظر گرفتن ارزش عددی هر ژنوم، به

 Creeping Windowروش های مجیاور بیهSNPهای عددی زشار
(CW با طول )500 ( کیلو جفت باز استفاده شیدKim et al., 2015 )

درلاد مناطقی از ژنوم که در آن، تمام نشانگرهای مجیاور  1/0و فقط 
هیای انتخیاب شناسیایی و تعییین عنوان نشانهارزش باییی بودند، به

(. آسیتانه Kijas et al., 2012; Saravanan et al., 2021) شیدند
تعیین شده سختگیرانه بوده و فقط مناطقی از ژنوم که بیشترین تمیایز 
جمعیتی را در بین ناادها را نشان دادند، انتخاب شدند، این حد آسیتانه 

 5/2( تیا Zhao et al., 2020درلاید ) 1/0 در مطالعیات مختلیف از
( متغیر بیوده اسیت. در ایین تحقییق Qanbari et al., 2012درلاد )

در مقابیل موقعییت ژنیومی از   Win10هایبرای ترسیم گراف ارزش
 استفاده شد. Rدر برنامه  ggplotافزاری بسته نرم
 

هاای های گزارش شده در مناطق ژنومی حاوی نشاانهژنبررسی 

 انتخاب

پس از مرتیب کیردن نشیانگرها برپاییه ارزش محاسیبه شیده بیا 
محاسبه و مناطقی که بیرای  9/99، لادک Excelافزار استفاده از نرم

عنوان نشیانه انتخیاب همه نشانگرهای مجاور ارزش باییی داشتند، به
-تواننید نشیانای ارزش بایی تتا مییدر نظر گرفته شدند. مناطق دار

هیای میوردی و شیاهد دهنده منیاطقی از ژنیوم باشیند کیه در گیروه
های لاورت متمایز هدف انتخاب قرار گرفته باشند. برای بررسی ژنبه

ها از پایگاه باز اطراف آنکیلو جفت 500گزارش شده در این مناطق و 
 Genes 111  Ensembl Databaseاط عیییییاتی بیییییرخط

( میورد بررسیی www.ensembl.org/biomart)  BioMartوسیلههب
-دست آمده از پایگیاههای بهقرار گرفت. برای تفسیر بهتر عملکرد ژن

 GeneCardsهیییییییییییای اط عیییییییییییاتی آن یییییییییییین 
(http://www.genecards.org و )UniProtKB 
(http://www.uniprot.org.استفاده شد ) 

نوم بیز هنیوز تکمییل نشیده ژ QTLبا توجه به اینکه پایگاه داده 
است، لذا از ژنوم گاو جهت بررسی اینکه مناطق ژنومی شناسایی شده 
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وسییله خالای هستند، در مناطق ارتولوگوس ژنوم گاو به QTLحاوی 
مورد بررسی قرار گرفت. در نهاییت، بیرای بررسیی   BioMartبرنامه

دارد  پوشانیهای شناسایی شده همQTLاینکه آیا مناطق مورد نظر با 
 QTLیییییییا خیییییییر، از مرکییییییز اط عییییییاتی آن ییییییین 

(http://i.animalgenome.org/jbrowse/ براساس آخیرین نسیخه )
 استفاده شد. (Release 52, Dec 27, 2023روز شده )به

 

 نتایج و بحث

هیای نیاادی، منظور بررسی نحوه قرار گرفتن حیوانات در گروهبه
ت تعییین ژنیوتیپی بیین کارگیری اط عیابا به PCAتجزیه و تحلیل 
گرانادینا و بارکی مصری استفاده شد. نتایج آنیالیز  -ناادهای مورسیانو

PCA  براساسPC1  وPC2 هیای نشان داد که این دو نااد در گیروه
(. 1شیکل پوشانی ندارند )ای همکام ً مجزا قرار دارند و در هیچ نقطه

درلاید بیرای وییاه  7/2واریانس ) %6/4در مجموع حدود  PCAاین 
کنند(. در مطالعات را توجیه می 2برای ویاه بردار  درلاد 9/1و  1بردار 

ک و دو براسیاس مختلف دیگر، حیوانات فقط برپایه ویاه بردارهای یی
 ;Kijas et al., 2012انید )شیدهبنیدی نااد و منطقه جغرافیایی دسته

Waineina et al., 2022کیجاز و همکاران ای که توسط(. در مطالعه 
Kijas et al. 2012) )د دنیا انجام شده بیود، های گوسفنروی جمعیت

PC1  وPC2 واریانس را توجیه  درلاد  44/1درلاد و  98/2ترتیب به
هیای کردند. در مطالعه پویش ژنیومی بیا هیدف شناسیایی نشیانهمی

انتخاب مرتبط با لافات ذخیره بدن در سه نااد گوسفندان بومی چینی 
(Han ،Altay  وTibetan حیوانییات برپایییه ،)PC1  وPC2 ً از  کییام

 3/3ترتیب بیه 2و  1یکدیگر تفکیک شده و هرکدام از ویاه بردارهای 
 ,.Zhao et alکردنید )از واریانس را توجیه میی درلاد  7/2و  درلاد 

2020 .) 

 

 
 ت ژنوتیپی تمام حیواناتبا استفاده از اط عا PCAبندی حیوانات براساس آنالیز خوشه -1شکل 

Figure 1- Animals clustered on the basis of principal components analysis (PCA) using genotyping information animals 

 
دهنده تمایز باییی دارند، نشان STFهایی از ژنوم که ارزش بخش

مثبیت  بین دو نااد مورد بررسی در آن مناطق ژنیومی در اثیر انتخیاب
هیای های طبیعی و مصنوعی در طی نسلهستند که به دنبال انتخاب

دسیت وجود آمده است. نتایج بههای مورد نظر بهمختلف برای جایگاه
های مجیاور، تفیرق SNPآمده نشان داد که در چندین منطقه ژنومی 

جمعیتییی بییاییی داشییتند کییه شییامل هفییت ناحیییه ژنییومی بییر روی 

بودنید و در لایدک  23 و17، (نقطیه دو) 15 ،14 ،6 ،4های کروموزوم
 (.2شکل دار بودند )های تتا قرار داشتند و معنیکل ارزش 9/99

های انتخاب و آماره تتیا تیاکنون جهیت شناسیایی از روش نشانه
های اهلی مناطق ژنومی مرتبط با لافات مهم اقتصادی مختلف در دام

هیای انتخیاب بیا هدف شناسایی نشانه استفاده شده است. پاوهشی با
ذخیره چربی بدن در گوسفندان بومی چینی انجام شیده اسیت. نتیایج 

file:///C:/Users/f-soltani/Downloads/شکل%201-%20خوشه¬بندی%20حیوانات%20براساس%20آنالیز%20PCA%20با%20استفاده%20از%20اطلاعات%20ژنوتیپی%20تمام%20حیوانات
file:///C:/Users/f-soltani/Downloads/شکل%202-%20توزیع%20ارزش¬های%20win10%20تتا%20در%20سطح%20ژنوم%20حیوانات%20نژادهای%20بز%20مورسیانو-%20گرانادینا%20و%20بارکی.%20موقعیت%20ژنومی%20SNP¬ها%20روی%20محور%20X%20و%20ارزش¬های%20تتای%20آنها%20روی%20محور%20Y%20نشان%20داده%20شده%20است.%20خط%20ترسیم%20شده%20نشاندهنده%209/99%20صدک%20کروموزوم¬ها%20است


 549     ...های انتخاب مثبت و مطالعه بیوانفورماتیکی مرتبط با تولیدسایی نشانهشنا ،محمدی و همکاران

های انتخاب هستند ناحیه ژنومی حاوی نشانه 25تحقیق نشان داد که 
، WDR92 ،TBX12 ،WARS2 ،BMP2هییییای کاندیییییدای و ژن

VEGFA ،PDGFD ،HOXA10 ،ALX4  وETAA1  گزارش شدند
(Zhao et al., 2020 همچنین در پاوهشی که بیا هیدف شناسیایی .)

های انتخاب مرتبط با سازگاری و پاسخ سیستم ایمنیی، تولیید و نشانه
تولیدمثل در ناادهای مختلف بز انجام شده بود، نتیایج نشیان داد کیه 

دارای  26و  22، 15، 10، 4، 3هییای نییواحی ژنییومی روی کرومییوزوم
های کاندیدای ی انتخاب هستند. این مناطق ژنومی شامل ژنهانشانه

HYAL1 ،PDE4B ،MST1  وPCK  بودنیید کییه نقییش کلیییدی در
 ,.Waineina et alسازگاری، سیستم ایمنیی و تولیید شییر داشیتند )

2022.) 

 

 
ها روی های تتای آنو ارزش Xها روی محور SNPگرانادینا و بارکی. موقعیت ژنومی  -بز مورسیانو تتا در سطح ژنوم حیوانات ناادهای win10های توزیع ارزش -2شکل 

 ها استلادک کروموزوم 9/99دهنده نشان داده شده است. خط ترسیم شده نشان Yمحور 
Figure 2- Distribution of 10 windowed theta values in Murcia-Grenadian and Barki breed: the SNP position on different 

chromosomes shown on the X-axis, and theta values are plotted on the Y-axis. The values above the line are in the 99.9 percentile of 

all Theta values 
 

هیای موجیود در پس از شناسایی نواحی ژنومی تحت انتخاب، ژن
هیا بررسیی شیدند، در کرد بیوشیمیایی آناین مناطق شناسایی و عمل

ژن که در ارتباط با منطقه انتخیابی بودنید از ایین طرییق  99مجموع 
 1هییای مشییخب شییده در جییدول ژن(. 1دول جییتعیییین شییدند )

عملکردهای متفاوتی در تولیید شییر، چربیی، پیروتئین شییر و حجیم 
طور مستقیم و غییر مسیتقیم بیا توانند بهکلسترول شیر داشتند که می

 لافات تولید و ترکیبات شیر مرتبط باشند.
اولین منطقه ژنومی شناسایی شده مرتبط با تولید و ترکیبات شییر 

مگابییازی قییرار  41/43-41/44در ناحیییه  4رومییوزوم شییماره روی ک

هیای کاندیییدای هییای موجیود در ایین ناحیییه، ژنداشیت. از بیین ژن
IGFBP3  وADCY1  بیشترین ارتبیاط را بیا تولیید و ترکیبیات شییر
نقش کلیدی در رشد و توسعه غیدد پسیتانی و  IGFBP3داشتند. ژن 

(. Kim et al., 2013)وساز لیپیدها داشیته اسیت همچنین در سوخت
 نیمیه و کیرده عمیل IGF حامیل عنوانبه 3 تیپ شونده باند پروتئین
 در باشید،میی تیرهای حامیل طیوینینسبت به سایر پروتئین آن عمر
 شیدن فعیال غییر ییا فعیال سیبب توانندمی هاIGFBP سلولی سطح
 ,.Varma Shrivastav et al) شوند IGF هورمون بیولوژیکی فعالیت

هیای . در مطالعه قبلی پویش ژنومی با هدف شناسیایی نشیانه(2020

file:///C:/Users/f-soltani/Downloads/جدول%201-%20نواحی%20ژنومی%20تحت%20انتخاب%20و%20ژن¬های%20شناسایی%20شده%20در%20این%20مناطق%20ژنومی%20مرتبط%20با%20تولید%20و%20ترکیبات%20شیر
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، iHSگرانادینا بیا اسیتفاده از آمیاره  -انتخاب در بزهای نااد مورسیانو
 80/41-95/49در منطقییه  4یییک ناحیییه ژنییومی روی کرومییوزوم 
در این ناحییه  IGFBP3یدای مگابازی شناسایی شده بود که ژن کاند

(. در مطالعه پویش ژنومی بیا هیدف Guan et al., 2021قرار داشت )
های کاندیدای الالی مرتبط با تولید شیر در ناادهای شناسایی بیان ژن

 Salgadoگیزارش شیده اسیت ) ADCY1، ژن کاندیدای مختلف بز

Pardo et al., 2022 ژن .)ADCY1  نقییش اساسییی در تنظیییم
آزادسازی هورمون رشد در بدن و تنظیم پاسخ سلولی به یون کلسییم 
دارد. همچنین در مطالعه پویش ژنیومی بیا هیدف شناسیایی منیاطق 

گیزارش شیده اسیت  ADCY1ژنومی مرتبط با سی مت پسیتان، ژن 
(Pegolo et al., 2020). 

دومین منطقه ژنومی شناسایی شده در پیاوهش حاضیر در ناحییه 
قیرار داشیت. از بیین ژن 6مگابازی کروموزوم شماره  48/37-48/36

بیشترین ارتبیاط را  ABCG2های موجود در این ناحیه، ژن کاندیدای 
دهنییده انتقال یییک ABCG2بییا تولییید و ترکیبییات شیییر داشییت. ژن 

 انتقیال آن، عمیده باشد کیه نقیشمی سلولی غشاء سطح در پروتئینی
 نقیش به توجه با. است هاسلول و خارج داخل به هاچربی ویاهبه مواد

ABCG2 مطالعات و همچنین شیر داخل به خون از هاچربی انتقال در 
QTL شیر، تولید لافات ABCG2 کاندییدا ژن یک عنوانتواند بهمی 
شیود.  گرفتیه نظر در شیری بزهای نااد شیر در تولید لافات با مرتبط

بیا تولیید  ABCG2ای با بررسی چندشیکلی موجیود در ژن در مطالعه
داری بیین چنید شیکلی شیر در گاوهای هلشتاین چینی، ارتباط معنیی

(A/C در اگزون )با مقدار و درلاد پروتئین شیر گزارش شیده اسیت  7
(Alim et al., 2013 در مطالعه پویش ژنیومی .) بیا هیدف شناسیایی

مناطق ژنومی تحت انتخیاب در ناادهیای مختلیف بیز ژن کاندییدای 
ABCG2 ( گزارش شده استBertolini et al., 2018.) 

در  14سومین ناحیه ژنومی شناسایی شده روی کروموزوم شیماره 
در  هیای موجیودمگابازی قرار داشت. از بین ژن 16/81-16/82ناحیه 

بیشیترین ارتبیاط بیا تولیید شییر  ZNF16این منطقه، ژن کاندییدای 
هیای کاندییدای داشت. در مطالعه پویش ژنومی با هدف شناسایی ژن

مرتبط با تولید شیر در بزهای نااد شیری سانن و آلپاین، ژن کاندیدای 
ZNF16 ( گییزارش شییده اسییتMassender et al., 2022.) 

مگابازی قرار  65/81در ناحیه  14روی کروموزوم شماره   ZNF16ژن
(. همچنیین Li et al., 2011داشیته و در تفیرق سیلولی نقیش دارد )

با مقدار چربی شیر گیزارش شیده  ZNF16داری بین ژن ارتباط معنی
 .(Scholtens et al., 2020است )

چهارمین منطقه ژنومی روی دو ناحیه مختلف کرومیوزوم شیماره 
مگابازی شناسایی شد. از  58/28-58/29و  34/5-34/6در نواحی  15

و  NR1H3هیای کاندییدای های موجیود در ایین نیواحی، ژنبین ژن
POLD3  بیشترین ارتباط را داشتند. در مطالعه پویش ژنومی با هیدف

اسایی مناطق ژنیومی میرتبط بیا حجیم کلسیترول شییر گیاو، ژن شن

(. مییزان Do et al., 2018گزارش شیده اسیت ) NR1H3کاندیدای 
داری بیا در اوایل دوره شیردهی ارتباط معنی NR1H3سطح بیان ژن 

(. ایین ژن Kessler et al., 2014حجم میزان کلسیترول شییر دارد )
وساز اسیدهای های مرتبط با سوختای در تنظیم بیان ژننقش واسطه

چرب و کلسترول دارد و نقش آن در تولید پروفاییل اسییدهای چیرب 
(. همچنیین در مطالعیه Yao et al., 2016شییر اثبیات شیده اسیت )

های کاندیدای میرتبط بیا تولیید شییر در ایی ژنژنومی با هدف شناس
 Du etگزارش شیده اسیت ) POLD3ای، ژن های رودخانهگاومیش

al., 2018 ژن کاندیدای .)POLD3  نقش کلییدی در تولیید و سینتز
 (. et al.,Ollier 2008دارد ) s1αکازئین شیر مربوط به بخش 

منطقه ژنومی دیگر مرتبط با تولید و سنتز ترکیبات شیر در ناحییه 
شناسیایی شید. ژن  17مگابازی از کروموزوم شیماره  06/53-06/52

در این ناحیه قرار داشت. در مطالعه قبلیی پیویش  MGST2کاندیدای 
وساز اسیدهای داری بین سوختژنومی در گاوهای شیری ارتباط معنی

گییزارش شییده اسییت  MGST2ی چییرب شیییر بییا ژن کاندیییدا
(Gebreyesus et al., 2019.) 

آخرین منطقه ژنومی مهم دیگری که در پاوهش حاضر مرتبط بیا 
در ناحییه  BAG2تولید و ترکیبات شیر شناسایی شید، ژن کاندییدای 

بود. در مطالعه پویش  23مگابازی از کروموزوم شماره  15/46-15/45
ی با هدف شناسایی مناطق ژنیومی میرتبط بیا ترکیبیات شییر در ژنوم

گیزارش شیده اسیت  BAG2، ژن کاندییدای Karachaiبزهای نیااد 
(Selionova et al., 2024 ژن .)BAG2  نقش کلیدی در فرآیندهای

وساز پروتئین شیر، انتقال لیپید و هموستازی یون کلسییم دارد سوخت
(Genecards.) 

های شناسایی شیده در منیاطق ژنیومی میورد نظیر QTLبررسی 
های QTL 23و  17، 15، 14، 6، 4های نشان داد که روی کروموزوم

گزارش شده مرتبط با لافات مهم اقتصادی تولید شیر، تولیید چربیی، 
جیدول درلاد چربی شیر و درلاد بتا و کاپا کازئین پروتئین شیر بیود )

1 .) 
 شیده کاندییدا شناسیایی هیایژن بیولیوژیکی عملکرد به توجه با
رسد می نظر به پاوهش، این در تولید و ترکیبات شیر لافات با مرتبط
 در کنند،می ایفاء نقش تولید شیر لافت فنوتیپی بروز در هاژن ینا که

 ژنومی مناطق شناسایی برای STF آماری آزمون توان کارآییمی نتیجه
. داد قیرار تیییید مورد نیز را مهم اقتصادی لافات مثبت انتخاب تحت

 شناسیایی کاندیدای هایژن در موجود شکلی چند بررسی با همچنین
 مطالعییات طریییق از تولیید و ترکیبییات شییر لاییفات بیا مییرتبط شیده

 بییز ناادهییای در PCR-SSCPو  PCR-RFLPماننیید  آزمایشییگاهی
 الا حی مطالعات برای را آمده دستبه در لاورت تییید، نتایج و بومی
 .برد کاربه
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 د و ترکیبات شیرهای شناسایی شده در این مناطق ژنومی مرتبط با تولینواحی ژنومی تحت انتخاب و ژن -1جدول 

Table 1- Genomic regions containing selection signatures related to milk and composition traits, and genes (QTL) reported in these 

genomic regions 

 شماره کروموزوم

Number of 

chromosome 

 موقعیت ژنومی )جفت باز(

Genomic position (bp) 

 در ناحیه ژنومی های موجودژن

Reported genes in the region 

QTL های موجود
 در ناحیه ژنومی

Reported 

QTLs in the 

region 

شماره دسترسی 
 در پایگاه

ID PubMed 

4 
43410051: 

44410051 

OGDH, ZMIZ2, H2AZ2, MIR4657, PURB, 

MYO1G, SNORA9, TBRG4, SNORA5A, 

SNORA5C, RAMP3, ADCY1, IGFBP1, IGFBP3 

Milk beta-

casein 

percentage 

28923017 

6 36487612:37487612 

FAM13A, HERC3, NAP1L5, PYURF, HERC5, 

HERC6, PPM1K, ABCG2, PKD2, SPP1, MEPE, 

IBSP 

Milk fat 

percentage 
27760518 

14 
81163134: 

82163134 

MFSD3, RECQL4, LRRC14, LRRC24 C8orf82, 

ARHGAP39, COMMD5, ZNF7, RPL8, ZNF34, 

C8orf33, ZNF16, ZNF250, PHF3 

305-day milk 

yield 
26193888 

15 
28585579: 

29585579 

SLCO2B1, OR2AT4, NEU3, SPCS2, XRRA1, 

RNF169, CHRDL2, LIPT2, KCNE3, PGM2L1, 

P4HA3, PPME1 C2CD3, UCP3, POLD3 

- - 

15 5347864:6347864 

NUP160, FNBP4, AGBL2, MTCH2, C1QTNF4, 

FAM180B, NDUFS3, KBTBD4, PTPMT1, 

CELF1, RAPSN, PSMC3, SLC39A13, SPI1, 

MYBPC3, MADD, NR1H3, ACP2, DDB2, 

PACSIN3, ARFGAP2, CSTPP1, U6, LRP4, 

CKAP5, SNORD67, ZNF408, ARHGAP1 

Milk yield, 

Milk fat yield 
22449276 

17 52068411:53068411 
U6, NOCT, ELF2, MGARP, NDUFC1 NAA15, 

RAB33B, SETD7, MGST2, MAML3 

Milk yield, 

Milk fat 

percentage 

21831322 

23 
45158314: 

46158314 
DST, BEND6, ZNF451, BAG2, RAB23, U6 

Milk kappa-

casein 

percentage 

27485317 

 
 و بز گونه در هاژن عملکرد به مربوط ناقب اط عات دلیلبه البته
 مطالعیات مطالعه، این در استفاده مورد جمعیت بودن کوچک همچنین
 جمعییت چنید تحلییل و تجزییه و بیشتر هاینمونه تعداد با ترگسترده
 آنالیزهیای از استفاده و جدید مشابه تحقیقات هایداده ادغام جداگانه،
تولیید و  لایفات بیرای کاندیید هایژن از بهتری درک ترجامع آماری

 اهمییت بیه توجیه بیا. کیرد خواهید ایجاد بز یتجمع در ترکیبات شیر
 تییثیر زمینیه ایین در اط عیات افیزایش جهان، و ایران در بز پرورش
 وریبهیره افیزایش و نیاادی الای و هیایبرنامیه طراحی بر مناسبی
 تحقییق ایین نتیایج مجمیوع، در. داشت خواهد کشور بزهای جمعیت
 هیایژن اییشناسی جهیت در ارزشیی بیا اط عیاتی منیابع توانیدمی

 لایفات از بسییاری برای کاندید ژنومی نواحی شناسایی وکننده متمایز
 تیوانمی تحقیق این اط عات از همچنین. آورد فراهم اقتصادی مهم

 و آمیزشیی هیایسیستم طراحی ژنومی، انتخاب با مرتبط تحقیقات در
 .نمود استفاده تکمیلی مطالعات
 

 گیری کلینتیجه

 های انتخیاب مثبیت از آمیارهشناسایی نشانهدر این مطالعه برای 
STF هایی از ژنوم شناسیایی های انتخاب در بخشاستفاده شد و نشانه

هیای هیای پیشیین در بیز و دامشد که برخی از این مناطق در بررسی
ها در نواحی تحت انتخیاب اهلی دیگر نیز تییید شده بودند. بررسی ژن

چربیی و  منیاطق بیا تولیید شییر،های موجود در این نشان داد که ژن
توانید پروتئین شیر مرتبط هستند. در مجموع، نتایج ایین تحقییق میی

های مرتبط با تولیید و منبع اط عاتی با ارزشی در جهت شناسایی ژن
های بیشتر در این زمینه ترکیبات شیر ارائه دهد و آغازی برای بررسی
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هیای ژنتیکیی ویاگی دست آمده در شناساییو استفاده از اط عات به
 این لافت مهم اقتصادی در لانعت پروش بز باشد.
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