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Introduction1: Sheep are the main source of wool and its fiber characteristics, such as diameter, length, and 

color, which are determined by genetics and environmental factors, are key features in the economic value of 
sheep wool. In sheep, white wool has the highest economic value due to its dyeability. Therefore, identifying the 
mechanisms responsible for coat color determination is very important from an economic perspective.In general, 
the coat color is determined based on the amounts and types of melanin produced and released by the 
melanocytes in the skin tissue (Ito et al., 2000). The genetic basis and genes involved in coat color are well 
understood in rodents, although many of these genes are incorporated in coat color regulation in other species; 
including Sheep also have a common role. In Iran, the Lori Bakhtiari sheep is one of the most important breeds 
of sheep in terms of the use of its wool in the textile and carpet industries. In his breed, the dominant coat of the 
wool is white, although sometimes a percentage of dark brown and pale brown is also observed (Saadat Nouri, 
M. & Siah Mansour, 1368). However, in this breed, some animals have black spots on their coat, which leads to 
a decrease in wool quality. Since MC1R, ASIP, KLF4 and MITF genes play an important role in controlling and 
determining coat color in mammals, the purpose of this study was to investigate the expression of these genes in 
two phenotypes of white and black spots in the skin tissue of Lori Bakhtiari sheep. 

Materials and Methods: Skin samples were obtained from both white and dark parts of 14 white-coated 
sheep with black spots and total RNA was extracted. The quality and quantity of extracted RNAs were evaluated 
by agarose gel electrophoresis and spectrophotometer. Extracted RNA samples were exposed to DNase1 enzyme 
digestion to remove the possible contamination of genomic DNA. Also, the quality of synthesized cDNA was 
evaluated using 1% agarose gel. In this research, in order to amplify a fragment of the studied genes, using the 
mRNA sequence of these genes in the GenBank database, appropriate primers were designed by Primer3plus 
software. To evaluate the relative expression of the target genes, β-actin and GAPDH genes were used as 
reference genes to normalize the data. Finally, BestKeeper and REST 2009 V2.0.13 software were used for the 
analysis of gene expression data. 

Results and Discussion: Based on the descriptive results of Ct values, MC1R and MITF genes revealed 
minimum and maximum expression stability among the target genes in skin samples with standard deviations of 
1.34 and 3.62, respectively. In addition, the reference genes (β-actin and GAPDH) showed the highest stability 
among all the studied genes. No significant differences were observed in mRNA levels of MC1R, ASIP, KLF4, 
and MITF genes in the spotted skin tissue compared to the white part of the skin (p>0.05). However, the 
expression of the ASIP gene was more than 2 times in the spotted part compared to the white skin, but this 
difference was not significant (p=0.21). In addition, the MC1R gene showed minimum expression differences in 
black spots and white parts of the skin tissue. In addition, the MITF and MC1R genes showed the highest and 
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lowest levels of expression in skin samples of Lori Bakhtiari breed sheep with average Ct of 25.86 and 30.42, 
respectively. However, among all the studied genes, the lowest mRNA level was observed for the GAPDH gene 
with an average Ct of 35.96. 

Conclusion: Mammalian coat color results from various factors such as the degree and distribution of 
melanin pigment and the interaction between genotype and environment (B. Li et al., 2018). In addition, 
melanogenesis is a complex process that includes melanocyte growth, melanosome formation, melanin 
synthesis, melanin transport, and melanosome release (Ito & Wakamatsu, 2011). According to the conducted 
studies, a large number of genes are involved in the mechanism of coat color determination, but two genes, 
MC1R and ASIP, play an essential role in the regulation and control of coat color (Searle, 1968). In our study, 
no significant difference was observed in the expression of MC1R, ASIP, KFL4, and MITF genes in the spotted 
compared to the white part of the skin tissue in Lori Bakhtiari sheep. These results showed that the development 
of skin spots is not under the control of the studied genes in Lori Bakhtiari sheep, and genes or other factors can 
play roles in the creation of dark spots in this breed. 

 
Keywords: Black spot, Coat color, Gene expression, Sheep  
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 لری گوسفند در پوست بافت تیره و های سفیددر بخش کاندیدا هایژن بیان تحلیل و تجزیه

 بختیاری

 
 3، جواد حبیبی زاد*2، مصطفی محقق دولت آبادی1خدیجه مرادی

 10/05/1402تاریخ دریافت: 
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 چکیده

در رنو   دخیو  یهواو ژن مولکوولیاساس  .شودیم یپشم استحصال تیفیپوست منجر به کاهش ک یبر رو اهیس یهاوجود لکه ی،اریبخت یدر گوسفندان نژاد لر
(، MC1R) 1-های گیرنده ملانوکوورتینژن انیب یبررس ،همطالع نیهدف از انجام ااز این رو،  .تا حدودی شناسایی شده استها از جمله گوسفندان از دام یپوشش برخ

پوسوت در تیوره بافوت و  دیسوف هوایبخوشدر  MITF)(، و فاکتور رونویسی القاکننده ملانوسیت )KLF4) 4کروپ (، فاکتور شبهASIPدهی آگوتی )پروتئین سیگنال
 رهیوو ت دسفی بخش دو هر از پوست(، نمونه اهی)س رهیت یهالکه یدارا دیند با رن  پوشش سفگوسف رأس 14 تعداد منظور، از نیا ی. برابود یاریبخت یگوسفندان نژاد لر

 ها اسوتفادهجهت نرمال کردن دادهعنوان ژن مرجع به GAPDH و β-actinهای ژن از، ی مورد نظرهاژن نسبی انیب یابیارز ی. برادیک  استخراج گرد RNAو  هیته
(، آغازگرهوای GenBankهوا در بانوا اعلاعواتی )موجوود بورای ایون ژن mRNAهای مورد مطالعه، با استفاده از توالی ای از ژنهمچنین، جهت تکثیر قطعه .دیگرد

ژن  انیوب یهواداده  یو تحل هیتجز یبرا REST 2009 V2.0.13و  BestKeeperهای افزاردر نهایت، از نرم عراحی شدند. Primer3plusافزار مناسب توسط نرم
 بوین بیشوترین مقودار بیوان را در و کمتورین ترتیب، بوهCtبرای مقوادیر  86/25و  42/30میانگین  با MITFو MC1R هایژن توصیفی، نتایج اساس بر شد.استفاده 

. داشوتند مطالعوه موورد هوایژن تمام بین بیان را در پایداری ( بیشترینGAPDH و β-actin) مرجع هایژن براین،علاوه. پوستی داشتند هاینمونه هدف در هایژن
 ژن بیوان نشود. اگرهوه، مشاهده پوست سفید بخش به نسبت پوست بافت تیره در MITF و MC1R، ASIP، KLF4 هایژن mRNA سطوح در داریمعنی تفاوت

ASIP ژن براین،علاوه نبود. دارازنظر آماری معنی تفاوت اینامّا  بود، برابر دو از پوست بیش بخش سفید به نسبت تیره قسمت در MC1R در را بیوان تفواوت کمترین 
های پوستی سویاه رنو  در این نتایج نشان می دهد که سطح بیان این ههار ژن مورد مطالعه نقشی در ایجاد لکه .داد نشان پوست از خود بافت سفید و سیاه هایبخش

 بختیاری نداشته باشد. گوسفند نژاد لری

 

 ، گوسفند، لکه سیاه پوست: بیان ژن، رن  پوششهای کلیدیواژه

 

 1مقدمه

در سراسور جهوان  الیافکننده یدتول یواناتح ینترمهم ،گوسفندان
در ارزش  یودیکل یهوایژگویاز و یوافهستند. قطر، عوول و رنو  ال

شوود. یمو یینتع یطو مح یاگوسفندان است که توسط ژنت یاقتصاد
از  یصوادرن  پوشش از نظور اقت کنندهیینتع یفاکتورها ،عور کلیبه
مهوم  یاز نژادهوا یکوی ران،یو. در اهسوتند رابرخورد ییسزاهب یتاهم
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گوسوفند  ،یبوافیو قال ینساج عیگوسفند از نظر کاربرد پشم آن در صنا
 دینوژاد رنو  سوف نیباشد. پوشش غالب پشم ایم یاریبخت ینژاد لر

رنو  کم ای)قنقر( و قهووه رهیت یاقهوه یدرصد یالبته گاه باشد،یم
 ینوژاد دارا نیوا داناز گوسفن یبرخ ،براین. علاوهشودیشاهده مم زین

 ایتواند قهوهیپوشش خود هستند که از نظر رن  م یبر رو هاییلکه
 Saadat Nouriباشود ) اهیکم لکوه سو یروشن، و در موارد ایو  رهیت

and Siah Mansour, 1368،) ه کواهش ها منجر بلکه نیکه وجود ا
 یدپشوم سوفعور کلی، در گوسفند، به .شودیم یپشم استحصال تیفیک
، در بووده یارزش اقتصواد ینبواتتر یپذیری دارارن  ییتوانا ی دلبه
 یحانقولا  سوبز و تورج ی دلبوه یعویعب یهاکه علاقه به رن  یحال

. رنو  در حوال افوزایش اسوت یعویکننده به محصووتت عبمصرف
شده و آزاد شوده توسوط  یدتول ینو انواع ملان ریبر اساس مقاد پوشش
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 Ito and) ودشوویموو یووینموجووود در پوسووت تع یهووایتملانوسوو

Wakamatsu, 2008; Ito et al., 2000) هوای یکی و ژنژنت. اساس
 شووده اسووت شناسووایی یخوبرنوو  پوشووش جونوودگان بووه دخیوو  در

(Slominski et al., 2004; Steingrímsson et al., 2006)البتوه ، 
از  یگور،د یهوارن  پوشوش در گونوه یمها در تنظژن یناز ا یاریبس

 هوایعنوان مثوال، ژندارنود. بوه ینقش مشوترک یزجمله گوسفندان ن
 2یآگووت دهویگنالی(، پوروتئین سوMC1R) 11-نیملانوکورت رندهیگ
(ASIPبه ،)هوا رن  پوشوش در مووش یاصل یهاکنندهیمعنوان تنظ

از نظور  هوای ایون ژنهواوتیو ، ژننیز ر گوسفندد شوند ویشناخته م
  رنو  پوشوش در ارتبواس هسوتند متفواوت یهواتیو عملکرد با فنو

(Gratten et al., 2007; Norris and Whan, 2008; Våge et 

al., 1999). رنو   یکویژنت یمبا وجود دانش قاب  توجه در مورد تنظ
رن  پوشوش  یمدر تنظ خی د یهاژن ییها و شناساپوشش در موش

در سطح  یمولکول تاکنون سازوکارهای الیاف،کننده یدتول یهادر گونه
شوناخته  یخوبرن  پوشش به ی ها در فنوتژن، مرتبط با تفاوت یانب

از  یدرک اساسو یشمنظور افوزاهوا بوهنه تن اعلاعات یننشده است. ا
و  یویدارو یودجد یکردهوایرو ییشناسوا یملانوژنز، بلکه بورا یمتنظ
انتخوا  رنو  پوشوش در  یا یمتنظ جهت یمولکول یاژنت یهاروش
 یو پروفااز ایون رو، . باشودضوروری موی یوافکننده الیدتول یهاگونه
شوده در  بیوان یهواژن ییشناسا یقدرتمند برا یکردرو یا یسیرونو

محسو  مختلف از جمله پوست  یهادر بافت یو عملکرد کلیسطح 
منظور بهدر مطالعات اولیه در گوسفند،  .(Kim et al., 2006)شود می

یود تول از رن  پوشوش، ی تشک ی دخی  درمولکول سازوکارهایدرک 
 یینتعو تکنیا پوست گوسفند  (EST) 3های توالی بیان شدهبرهسب
. )Fan et al., 2011) Hu et al., 2009;   شوداسوتفاده موی یتووال

مورتبط بوا  هوایژن یانتفاوت ب یزآرایه،با استفاده از فناوری رسپس، 
ی شدند بررس ان از جمله نژاد کوریدالگوسفند یاه پوست درس یهالکه

(Peñagaricano et al., 2012) .ژن یبررسو امروزه، معموتً جهت-

 یهواو رنگدانوه الیوافدر  یژهوگوسفند، به رن  پوششمؤثر در  یها
 ،در حوال حاضوورشوود. اسوتفاده موی RNA-seqش، از تکنیوا پوشو

پوست مرتبط  یسیرونو ی در مورد تفاوت در پروفا یاعلاعات محدود
مختلوف پسوتانداران در دسوترس اسوت.  یهابا رن  پوشش در گونه

رنو   یمدر تنظو یکه ممکن است نقش مهمو ییهاژن یبررس یراب
اعلاعوات در  یشافوزا ینپوست گوسفندان داشته و همچنو درپوشش 
)از جملوه  یافپوست و ال یوشیمیمسئول ب یمولکول سازوکارهایمورد 
 یکننوده پشوم ماننود گوسوفند، بررسویدتول یوانات( در حیسازرنگدانه
 ید،و سوف یاهبا رن  پوشش سو ندانگوسفدر پوست  یسیرونو ی پروفا

                                                           

1-Melanocortin 1 receptor (MC1R) 

2- Agouti signaling protein (ASIP) 

3-Expressed sequence tag (EST) 

 یونشمطالعات، ب ینا یجفراهم کند. نتا یمهمبسیار تواند اعلاعات یم
مورتبط بوا رنو  پوشوش، از  یهواژن یانرا در مورد تفاوت ب یدیجد

-یملانوژنز را در دسترس قرار م یردر مس ی دخ یدیکل یهاجمله ژن
بیان ژن  37768، تعداد RNA-seqای بر اساس روش در مطالعه دهد.
شناسایی شدند که از ایون بوین، میوزان بیوان در پوست گوسفند شده 
متفاوت بودنود. از  گوسفند یدو سف یاهسهای بخشدر ژن  2235 تعداد

، MC1R ،ASIPایون تعوداد، ژن شناسوایی شوده بوا بیوان متفواوت، 
DCT ،TYR ،TYRP1  وMATP هایی بودند که بیان ترین ژنمهم
سیاه و سفید پوست گوسفند از نظر آماری تفواوت  هایها در بخشآن

هووای از آنجووایی کووه ژن .(Fan et al., 2013)داری داشووتند معنوی
MC1R ،ASIP ،KLF4 و MITF  نقش مهمی در کنتورل و تعیوین

رن  پوشش در پستانداران بر عهده دارند، هدف از انجام این مطالعوه، 
های سفید و تیره پوست در گوسفندان ها در بخشبررسی بیان این ژن

 باشد.بختیاری مینژاد لری 
 

 هامواد و روش

از  های پوست از کشتارگاه دام شهر یاسوج ودر این تحقیق، نمونه
مربوس به سون  راتییتا تغ نژاد لری بختیاری تهیه گردید بالغ واناتیح

راس گوسفند نژاد لری بختیاری قبو  از کشوتار  14تعداد  .ابدیکاهش 
برداری بور گذاری شدند تا بلافاصله پس از کشتار فرآیند نمونهعلامت
نمونوه از  ایو ،از هور گوسوفند کوهیعورها صورت گیرد، بهروی آن

 برداشوته های موجوودلکهنمونه از قسمت  ایپوست و  دیقسمت سف
ها با سرم فیزیولوژی شستشو داده شدند نمونه ،یرگینمونه از پس. شد

 50از  RNAاسووتخراج و بلافاصوله بوه تانوا ازت منتقو  گردیدنود. 
 Totalمیکروگرم بافت پوسوت عبوق دسوتورالعم  کیوت اسوتخراج 

RNA  )انجام شد. کیفیت و کمیوت)شرکت آزما ژن RNA  اسوتخراج
شده با روش الکتروفورز ژل آگارز و دستگاه اسوپکتروفوتومتر ارزیوابی 

 RNAهوای ژنومی، نمونه DNA ی احتمالیحذف آلودگ یبرا گردید.
قرار گرفتند. برای سونتز  DNase1 میآنزاستخراجی در معرض هضم 

cDNA جهیوز آزموا اسوتفاده شود. همچنوین، از کیت شرکت یکتوا ت
سنتز شده با استفاده از ژل آگارز یا درصود ارزیوابی  cDNAکیفیت 

های مورد مطالعه، با ای از ژنشدند. در این تحقیق، جهت تکثیر قطعه
، GenBankها در بانوا اعلاعواتی این ژن mRNAاستفاده از توالی 

احوی شودند عر Primer3plusافوزار توسوط نرم آغازگرهای مناسوب
(. در روش تعیین کمّی بیان ژن، تصحیح تغییورات آزمایشوی 1)جدول 

و  β-actinضروری است. برای این منظوور، از دو ژن کنتورل داخلوی 
GAPDH هووا هووای مرجووع جهووت نرمووالیزه کووردن دادهعنوان ژنبوه

 Real Time PCRواکونش  یها عوژن انیب گیریاستفاده شد. اندازه
با استفاده از رنو  فلورسونت  و CFX 96دل م Bio Radدر دستگاه 

واکونش  یصورت گرفت. برا یروش استاندارد نسب هیبر پا نیبرگریسا
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Real Time PCR سایبرگرین امپلیکون فراهم شوده  کسیاز مستر م
در برای هر نمونه برای این منظور، ژن استفاده شد. آزماشرکت  توسط

س سوایبرگرین، یوا ، مقدار پنج میکرولیتر مسوترمیکتیو هر میکرو
میکرولیتر آغازگر رفت با غلظت پنج پیکومول، یا میکرولیتر آغوازگر 

سونتز شوده  cDNAبرگشت با غلظت پنج پیکومول، یا میکرولیتور 
اضافه شود کوه در  DNaseاز  یآ  عارنانوگرم( و دو میکرولیتر  50)

همچنوین، بورای  .دیرسو تریکرولیم 10هر واکنش به  ییک  حجم نها
ا برای هر نمونوه سوه تکورار در نظور گرفتوه شود. برناموه کاهش خط

هوای بورای ژن Real Time PCRحرارتی مورد استفاده در واکونش 
درجوه  95دقیقوه،  10مدت گراد بهدرجه سانتی 95مورد مطالعه شام  

ثانیه بوود  40مدت گراد بهدرجه سانتی 60ثانیه، 15مدت گراد بهسانتی
بلافاصوله پوس از کورار شودند. همچنوین، بار ت 40که دو مرحله آخر، 

کوه ایون   شروع شد ذو یمنحن  یو تحل هیتجز هرخه تکثیر، نیآخر
درجووه  95گراد بووه درجووه سووانتی 65دمووا از  شیشووام  افووزا فرآینوود

 روش در گراد در هر مرحله بود.درجه سانتی 5/0 شیگراد با افزاسانتی
Real Time PCRسویگنال ایو تجموع ، تکثیر قطعه مورد نظور بوا 

 عنوانبوه یا هرخه آسوتانه Ctشود. مقدار می داده تشخیص فلورسنت
 آسوتانه از فلورسونت سویگنال عبوور بورای نیاز مورد هایهرخه تعداد
واکونش  یدر انتهوا .شوودمی تعریف( زمینه پس سطح از فراتر یعنی)

RT-PCR ،جیعور خودکار خط آستانه را رسم و نتاافزار دستگاه بهنرم 
با  های دادهفیآمار توص .کندی( گزارش مCtصورت هرخه آستانه )هرا ب

توسوط برناموه  نیتوکیهر ژن س یبرا دست آمدهبه یهاCtاستفاده از 
BestKeeper جی. نتووابررسووی شوودند Real-time PCR  بووا برنامووه

REST, 2009, V2.0.13 دو در  هواژن انیوب تفواوت سوهیمقا یبورا
افوزار نرم قرار گرفوت.  یو تحل هید تجزمور بخش سفید و تیره پوست

REST 16گوروه بوا بویش از  دوافزاری است که قادر اسوت یا نرم 
نقطه در یا گروه کنترل بورای  16ی اعلاعاتی در یا نمونه و نقطه

 .(Pfaffl et al., 2002) ژن مرجع را مقایسه کند

 
 مرجع و های هدفژن های آغازگرهایویژگی -1جدول 

Table 1- Primers characteristics of target and references genes 
 شماره دسترسی

Accession number 
 عول قطعه )جفت باز(

Length (bp) 

 توالی

Sequence 
 ژن

Gene 

NM_001282528.1 82 
F: 5’- CAATCGGACAGGGCCCCAGTGC -3’ 
R: 5’- TGAGGGCCAGGAAGAGGTTGAAGT -3’ 

MC1R 

NM_001134303.1 110 
F: 5’-GATTTCCCTTCTGTCTCTATCGTGG-3’ 
R: 5’-TTCTTCATCGGAGCCTTTCTCTTG-3’ 

ASIP 

NM_001164219 126 
F: 5’-CGACCTGGAGAGTGGAGGAG-3’ 
R: 5’-GACAGCGAGTTGGAGAGGATAAAG-3’ 

KLF4 

JN208147.1 99 F: 5’-ATGGACGATACCCTTTCTCCTGTTG-3’ 
R: 5’-GCTCATACTGCTCCTTCGGCT-3’ 

MITF 

NM_001009784.3 125 
F: 5’- CAATGTGGCCGAGGACTTTGAC-3’ 
R: 5’- CTTAGAGAGAAGGAGGGTGGCTTT-3’ β-actin 

NM_001190390.1 96 
F: 5’- AGGAGCACGAGAGGAAGAGAGAG-3’ 
R: 5’- GATGGAAATGTATGGAGGTCGGGAG-3’ 

GAPDH 

 

 نتایج و بحث

ژل آگوارز  روی محصووتتجهت تأیید اندازه قطعات تکثیر شده، 
(. 1 )شوک جفت باز الکتروفورز شودند  50 همراه با نشانگریا درصد 

 و MC1R ،ASIP ،KLF4 یهواژن یبوراشوده  ریاندازه قطعات تکث
MITF بود که بیانگر صوحت جفت باز  99و  126، 110، 82 بیترتبه

هوای توصویفی حاصو  از داده .قطعات تکثیر یافته برای هر ژن است
هوای هودف و مرجوع در ژن Ctبرای مقوادیر  BestKeeperافزار نرم

قوادیر ترین اعلاعات ایون جودول، مآمده است. یکی از مهم 2جدول 
-که در بین ژنعوریهر ژن است، به Ctهای انحراف معیار برای داده

ترتیب با انحوراف معیارهوای به MITFو  MC1Rهای هدف دو ژن 
هوای دارای حداق  و حداکثر پراکندگی بیوان در نمونوه 62/3و  34/1

های مرجع، هر هوه پایوداری ژن در پوست بودند. از آنجایی که در ژن
توری بورای نرموال رل و تیمار بیشتر باشد، ژن مناسوبهای کنتنمونه

دسوت آموده در شود، بر اساس نتوایج بهمحسو  می Ctکردن مقادیر 
دارای باتترین پایوداری  GAPDHو  β-actinاین مطالعه، هردو ژن 

 (. 2های مورد بودند )شک  در بین همه ژن

 طحسو بوا ( رابطه معکوسویCtآستانه ) از آنجایی که مقدار هرخه
 MC1Rو  MITFهوای دارد، ژن نظور در بافت موورد ژن نسبی بیان
دارای بیشوترین و  42/30و  86/25ترتیب با میانگین هرخه آسوتانه به

های پوست گوسفند نژاد لوری بختیواری کمترین میزان بیان در نمونه
بوا  GAPDHهوای موورد مطالعوه، ژن بودند. البته، در بین تموام ژن

های پوست کمترین میزان بیان در نمونه 96/35ه میانگین هرخه آستان
هوای تیوره و مورد مطالعه در بخوش یهارا نشان داد. میزان بیان ژن

عور که در شوک  مشوخص آمده است. همان 3سفید پوست در شک  
ترتیب دارای حووداکثر و حووداق  بووه MC1Rو  ASIPهووای شوده، ژن

-را دارا موی تفاوت بیان در بخش سیاه نسبت به بخش سفید پوسوت
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موورد مطالعوه در بافوت  یهانباشند. البته از نظر آماری تفاوت بیان ژ
تیره نسبت به بافت سفید پوست در گوسوفندان نوژاد لوری بختیواری 

بورای مقایسوه بیوان  pکوه مقوادیر عوری(، بهp>0.05دار نبود )معنی

در قسمت تیره نسبت به  MITF و MC1R ،ASIP ،KLF4 یهانژ
 بودند. 60/0و  76/0، 21/0، 83/0ترتیب وست بهبخش سفید پ

 

 
 باز جفت 50 نشانگر همراهبه اختصاصی پرایمرهای از استفاده با قطعات تکثیر شده -1شکل 

Figure 1- Amplified fragments using specific primers along with 50 bp ladder 

 

 
 های پوستی بر اساس انحراف معیاردر نمونههای مورد مطالعه میزان پراکندگی بیان ژن -2شکل 

Figure 2- The expression distribution of the studied genes in skin samples based on standard deviation (SD) 
 

عام  از جملوه درجوه و  نیرن  پوشش پستانداران محصول هند
 طیو محو  یوژنوت نیکنش بوبورهم نیو همچن نیرنگدانه ملان عیتوز
 بوده دهیچیپ یندی، ملانوژنز فرآبراین. علاوه(Li et al., 2018 ) است

انتقوال  ن،یملانووزوم، سونتز ملانو  یتشک ت،یشام  رشد ملانوس که
 ,Ito and Wakamatsu)باشود موی ملانووزوم یو آزادسواز نیملانو

 سوازوکارانجام شده، تعوداد زیوادی ژن در  تبر اساس مطالعا .(2011
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نقوش  ASIPو  MC1R رن  پوشش دخالت دارند، ولی دو ژن نتعیی
 ,Searle) عهوده دارنود راساسی در تنظیم وکنتورل رنو  پوشوش بو

های دیگری مانند فواکتور رونویسوی ژن ،دو ژن این برعلاوه .(1968
(، در KLF4) 4کروپو  فواکتور شوبه  و  (MITF)نوسیتلاکننده مالقا

عور . به(Bellei et al., 2012)تعیین رن  پوشش نقش مؤثری دارند 
توسوط و رنو  پوشوش شوده  دیونوع رنگدانه تولکلی در پستاندارن، 

به دو  MC1R، در این فرآیندشود. یکنترل م MC1R ل رسانیگنایس
 ستیعنوان آگونبه α-MSHدهد. یپاسخ م ASIPو  α-MSH گاندیل

MC1R حطسوو شیبووا افووزا cAMP ی و فعووال کووردن داخوو  سوولول
منجور  ،MITF فاکتورهای رونویسی مختلف از جمله فاکتور رونویسی

 .(Levy et al., 2006) شودیم نیوملانی  یبه تشک

 cAMPبا کاهش سطح  ASIPبا  MC1Rتعام  از عرف دیگر، 
هوا نیوز، بیوان در ملانوزوم .در سلول خواهد شد نیفوملان باعث تولید

ط بوه تبمر 2و  1 یهانیعور خاص پروتئمرتبط با رنگدانه به یهاژن
 میتنظو MITFی سویتوسط فواکتور رونو (TRP2 و TRP1) نازیروزیت
 4فواکتور شوبه کروپو همچنوین،  .(Bellei et al., 2012) شووندیم
(KLF4یا فاکتور رونویسی می ) افتوهی زیتموا یهالدر سلوباشد که 

. این فاکتور (Segre et al., 1999) شودیم انیروده و پوست ب نهایی
مجدد  یزیربرنامه ،(Chen et al., 2020)های اپیتلیال تمایز سلول در
نقوش  هواتیو ملانوسو (Takahashi et al., 2007) هوابروبلاستیف

 .(Utikal et al., 2009) اساسی دارد

 
 های مورد مطالعهبرای ژن Ctآمار توصیفی مقادیر  -2جدول 

Table 2- Descriptive statistics of Ct values for the studied genes 

 MC1R ASIP KLF4 MITF β-actin GAPDH 

 تعداد
N 

28 28 28 28 28 28 

 [Ct]میانگین جغراقیایی 
Geo Mean [Ct] 

30.35 27.76 28.80 25.52 29.81 35.92 

 [Ct]میانگین حسابی 
Ar Mean [Ct] 

30.42 27.85 28.97 25.86 29.82 35.96 

 [Ct]حداق  
Min [Ct] 

24.66 20.07 22.32 19.13 27.18 32.17 

 [Ct]حداکثر 
Max [Ct] 

32.06 30.95 34.82 30.99 31.01 39.63 

 [Ct ±]انحراف معیار 
Std dev [± Ct] 

1.34 1.52 2.61 3.62 0.67 1.29 

 [Ct %]تغییر  ضریب
CV [% Ct] 

4.41 5.47 9.02 14.00 2.24 3.59 

 
و  MC1R ،ASIP ،KFL4، بیووان ههووار ژن )مطالعووه نیوودر ا
MITF بخش تیره پوست نسبت به رن  پوشش، در  نییدر تع ( دخی

داری از تفاوت معنوی یاریبخت یدر گوسفند نژاد لر بافت سفید پوست
های مرتبط با رنو  اس بیان ژنخود نشان نداد. مطالعات متعددی ارتب

انود. بورای های متفاوت اهلی را بررسی و گزارش کوردهپوشش در دام
در  MC1R انیوسوطح بی، گوسوفند قزاقسوتانای در مثال، در مطالعه
ای قهووه یو موهوا دیسوف یبا موهوا یعور قاب  توجهبهپوست سیاه 

ختلوف م ی بوا رنو با موها ASIPژن  انیکه ب یمتفاوت بود، در حال
، در مطالعوه دیگوری بور روی (Li et al., 2013) نداشوت یارتبواع
در  ASIP، نتایج متناقضوی در بررسوی تفواوت بیوان ژن زالداگوسفند 

سطح که عوریگوسفندان با پوشش سیاه رن  و سفید مشاهده شد، به
عور قابو  بوه اهیسوگوسفند نژاد زالدا با رن  پوشوش در  ASIP انیب

 Royo) بود رن  دیپوشش سفدر شده  یابیکمتر از سطوح ارزی توجه

et al., 2008). 

ای بر روی گوسفند مرینوس، تغییر در سوطح بیوان ژن در مطالعه
ASIP  های سفید غالب و یا سیاه مغلو  مویمنجر به ایجاد فنوتی-

 بور رویانجوام شوده  قیتحق در. (Norris and Whan, 2008)شود 
در هور دو  MITF نیو پوروتئ mRNAهور دو سوطح  ،یگوسفند تبت

 رنو  دیبوا بافوت سوف سهیدر مقا اهیو بافت لکه س اهیبافت پوست س
و  mRNA انیوب ،بوراینباتتر بوود. علاوه یعور قاب  توجهبه پوست
 Han et) متفواوت بوود اهیو سو دیبافت پوست سف نیب KIT نیپروتئ

al., 2015) .هوایژن انیودر ب یداریتفاوت معنو ASIP ،MC1R  و
C-KIT، مشواهده  دالیکورتیره پوست در گوسفند و  دیسفبخش  نیب

بیوان متفواوتی را در ، UFC1و  C-FOS ،KLF4ی هاژن ،البته .نشد
ها در ایجاد بیانگر نقش احتمالی آن کهد بخش سیاه از خود نشان دادن

 Peñagaricano)باشود های سیاه در پوست گوسفند کوریدال میلکه

et al., 2012). 
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 های مورد مطالعه در بخش لکه دار و سفید پوستبیان نسبی ژن -3شکل 

Figure 3- The relative expression of the studied genes in the spotted and white part of the skin 

 
 بیوانی که سطوح ی مشخص گردیدبا استفاده از فناوری تراشه ژن

 باتتر از پوسوت روشون یتوجهعور قاب به رهیدر پوست ت KLF4ژن 

 کوه (Peñagaricano et al., 2012) اسوت نژاد کوریدال گوسفند در
عملکرد آن بوده، ولی  رنگدانه مرتبط  یبا تشک این ژن دهدینشان م

و  RNAدر سوطوح  KLF4 تفواوتم یوانب همچنین، ناشناخته است.
 Qin et)گوزارش شود  گوسفند مختلف پوشش یهادر رن  ینپروتئ

al., 2022). یوانشدن رن  پوشش، ب یرهبا ت در این مطالعه mRNA 
را  یروند مشابهنیز  KLF4 ینو سطح پروتئ یافت یشافزا KLF4ژن 

 یحاو یاهپوست گوسفند با پوشش س یهانمونه کهعوری، بهنشان داد

بیوان متفواوتی از  .(Qin et al., 2022) بودند KLF4سطح  ینباتتر
 یهوادر پوست گوسوفند بوا رنو  GPR143و  SLC45A2 هایژن

 Chen et al., 2016; Wang et) مختلف پوشش گزارش شده است

al., 2016) . ژنGPR143 نیجفوت شوده بوا پوروتئ رندهیگ ای G 
 یصورت درون سولولکند که بهیرا کد م GPCRرنگدانه  ی،اختصاص

هوا ملانوزوم و اندازه انداما وژنزیکه ب ییها قرار دارد، جادر ملانوزوم

. (De Filippo et al., 2017) کندیم میرنگدانه تنظ یهارا در سلول
کنود ی( را کد مMATPناق  مرتبط با غشا ) نیپروتئ SLC45A2ژن 

و انتقوال پروتوون بوه  نوازیروزیت انتقوال قیورا از عر نیکه سنتز ملان

در مطالعوه  .(de Aguiar et al., 2017) کنودیمو تعدی ها ملانوزوم
، ASIP هایژن انیب دارافزایش معنی ،نایپشم یبزهادر رن  پوشش 

KIT ،KITLG  وMITF ردیوود.در بخووش سووفید پوسووت گووزارش گ 
 یبزهوا ایو قهووه دیدر رن  پوشش سوف ASIPژن  انیب همچنین،

داری افوزایش معنویعور بوه اهیبا رن  پوشوش سو سهیدر مقا نایپشم
 در MC1Rو  α-MSH ، بیوانمطالعوه نیودر ا ،گوریاز عرف د یافت.

دار نداشوتند از نظور آمواری تفواوت معنویمختلف پوشوش  یهارن 

(Bhat et al., 2019). های دخیو  بر تفاوت در میزان بیان ژنعلاوه
تواند مکانیسمی در ها نیز میدر تعیین رن  پوشش، جهش در این ژن

 یهوای عملکوردجهشتفاوت رن  پوشش قلمداد گردد. برای مثوال، 
در  ،شووودنوووع در رنوو  پوشووش میت جووادیکووه باعووث ا MC1Rژن 
 Fontanesi et al., 2011; Våge et)مانند گوسوفند  ،یاهل واناتیح

al., 1999) بز  و(Fontanesi et al., 2009) در شده اسوت فیتوص .
ای بر روی هندین گوسفند نژاد غر  آفریقوا، بورای هگوونگی مطالعه

هوای هوای ژنآینده، میزان مشارکت آل  های تیره به نس انتقال لکه
MC1R  وASIP گیوری در هر فنوتی  مشخص شد و هنوین نتیجوه

عام  رن  تیوره بووده و در حیوانوات بوا  MC1Rژن  DEشد که آل  
داری رن  سفید آل  وحشی این ژن وجود دارد. به همین دلیو ، لکوه

 Traoré et)شود نسبت داده می MC1Rژن  عور جزئی بهاین نژاد به

al., 2012) در نژاد گوسفند پرامنکا مشخص شده اسوت کوه فقودان .
شوود، منجر به ایجاد یا فنوتی  کاملاً سیاه می ASIPآل  غالب ژن 

ه در حالی که در حضور یا نسخه آل  از این ژن فنوتی  سفید مشاهد

 . (Fontanesi et al., 2011)خواهد شد 
 

 گیری کلینتیجه

های تیوره هوای دخیو  در ایجواد لکوهژن شناسوایی کلی، عوربه
 در دخیو  مولکوولی هایمکانیسم تشخیص امکان پوست در گوسفند

 و ملانوسویت بیولووژی درک رو، ایون از و کورده فراهم را این فرآیند
 اولین پدیده این درک گوسفند، در. یابدمی افزایش پوست هایرنگدانه
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 بوه کموا بورای مولکوولی ابزارهای از استفاده و توسعه سمتبه قدم
 در مطالعوه .اسوت سوفید پشوم در رنگی الیاف حضور برابر در انتخا 
در  MITFو  MC1R ،ASIP ،KFL4هوای نژ انیوبمقایسه ، حاضر

بخش تیره پوست گوسفندان لری بختیاری نسوبت بوه بخوش سوفید 
بخوش  در ASIP داری مشاهده نشود. اگرهوه ژنپوست تفاوت معنی

تیره در مقایسه با بخش سفید پوست، بیانی بیش از دو برابری داشت، 

دهد که (. این نتایج نشان میp=0.21دار نبود )ولی این اختلاف معنی
هوای های پوست در گوسفند لوری بختیواری در کنتورل ژنایجاد لکه

د ایون توانند در ایجاها و یا عوام  دیگری میمورد مطالعه نبوده و ژن
ها نیازمند مطالعات بیشوتری ها نقش داشته باشند که شناسایی آنلکه
 است.
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