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Introduction 

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, thus, the identification of mechanisms responsible for coating color determination is 

very important from an economic point of view. 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. 

Material 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 
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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 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. 
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 چکیده

اساس  .شودیم یپشم استحصال تیفیپوست منجر به کاهش ک یبر رو اهیس یهاوجود لکه یاریبخت یدر گوسفندان نژاد لر
از این رو،  .تا حدودی شناسایی شده استگوسفندان  از جمله یهااز دام یدر رنگ پوشش برخ دخیل یهاو ژن مولکولی

( ، ASIPآگوتی )دهی پروتیین سیگنال( ، MC1R) 1-گیرنده ملانوکورتین هایژن انیب یمطالعه بررس نیهدف از انجام ا
ر پوست د تیره بافتو  دیسف هایبخشدر  MITF)) و فاکتور رونویسی القاکننده ملانوسیت (،KLF4) 4کروپلفاکتور شبه

 رهیت یهالکه یدارا دیگوسفند با رنگ پوشش سف رأس 14 تعداد منظور، از نیا یبرا .بود یاریبخت یگوسفندان نژاد لر
ی مورد هاژن نسبی انیب یابیارز ی. برادیکل استخراج گرد RNAو  هیته رهیو ت دسفی بخش دو هر از پوست(، نمونه اهی)س

ای از همچنین، جهت تکثیر قطعه .دیگرد استفادهها جهت نرمال کردن دادهبه عنوان ژن مرجع  GAPDH وهای ژن از، نظر
، آغازگرهای (GenBank) ها در بانک اطلاعاتیموجود برای این ژن mRNAهای مورد مطالعه، با استفاده از توالی ژن

 REST 2009 V2.0.13و BestKeeperهای از نرم افزار تیدر نها .طراحی شدند Primer3plusمناسب توسط نرم افزار 

 42/30میانگین  با MITFو MC1R هایژن توصیفی، نتایج اساس بر ژن استفاده شد. انیب یهاداده لیو تحل هیتجز یبرا 
 .داشتند پوستی هاینمونه هدف در هایژن بین مقدار بیان را در بیشترین و کمترین ترتیب به ، Ctبرای مقادیر  86/25و 

. داشتند مطالعه مورد هایژن تمام بین در بیان را  پایداری بیشترین( GAPDH و β-actin) مرجع هایژن این، بر علاوه
 بخش به نسبت پوست تیره بافت در MITF و MC1R، ASIP، KLF4 هایژن mRNA سطوح در داریمعنی تفاوت
 این اما بود، برابر 2 از پوست بیش سفیدبخش  به نسبت تیره قسمت در ASIP ژن بیان اگرچه .نشد مشاهده پوست سفید

 بافت سفید و سیاه های بخش در را بیان تفاوت کمترین MC1R ژن این، بر علاوه نبود. دارمعنیازنظر آماری  تفاوت
ژن مورد مطالعه نقشی در ایجاد  این چهارتواند بیانگر این موضوع است که سطح بیان این نتایج می .داد نشان از خود پوست

 .رنگ در گوسفند نژاد لری بختیاری نداشته باشد های پوستی سیاهلکه

 لکه سیاه پوست ،کلمات کلیدی: بیان ژن، رنگ پوشش، گوسفند
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 مقدمه

در  یدیکل یهایژگیاز و یافدر سراسر جهان هستند. قطر، طول و رنگ ال الیافکننده  یدتول یواناتح ینگوسفندان مهمتر
کننده رنگ پوشش از  یینتع یفاکتورها ی،شود. بطورکلیم یینتع یطو مح یکنتگوسفندان است که توسط ژ یارزش اقتصاد

 عیمهم گوسفند از نظر کاربرد پشم آن در صنا یاز نژادها یکی ران،یر اد. هستند رابرخورد ییبسزا یتاز اهم ینظر اقتصاد
 یدرصد یالبته گاه باشدیم دیسف نژاد رنگ نیباشد. پوشش غالب پشم ایم یاریبخت یگوسفند نژاد لر ،یبافیو قال ینساج
بر  هاییلکه ینژاد دارا نیا داناز گوسفن یبرخ ،نی. علاوه بر اشودیمشاهده م زیرنگ نکم ای)قنقر( و قهوه رهیت یاقهوه

 Saadatباشد ) اهیکم لکه س یروشن، و در موارد ایو  رهیت ایتواند قهوهیپوشش خود هستند که از نظر رنگ م یرو

Nouri & Siah Mansour, 1368در بطور کلی،  .شودیم یپشم استحصال تیفیلکه ها منجر به کاهش ک نی(، که وجود ا
 یهاکه علاقه به رنگ ی، در حالبوده یارزش اقتصاد ینبالاتر یدارا یریرنگ پذ ییتوانا یلبه دل یدپشم سفگوسفند، 

بر اساس  . رنگ پوششدر حال افزایش است عییمصرف کننده به محصولات طب یحانقلاب سبز و ترج یلبه دل یعیطب
 ,Ito & Wakamatsu)  ودشیم یینموجود در پوست تع یهایتشده و آزاد شده توسط ملانوس یدتول ینو انواع ملان یرمقاد

2008; Ito et al., 2000) شده است شناسایی یرنگ پوشش جوندگان به خوب در خیلهای دیکی و ژنژنت. اساس 
(Slominski et al., 2004; Steingrímsson et al., 2006)  ،رنگ پوشش در  یمها در تنظژن یناز ا یاریبس البته

 11-نیملانوکورت رندهیگ هایژن یهادارند. به عنوان مثال، ژن ینقش مشترک یزاز جمله گوسفندان ن یگر،د یهاگونه
(MC1Rپروت ، )2یآگوت دهیگنالیس نیی (ASIP)  ،ها شناخته رنگ پوشش در موش یاصل یهاکننده یمبه عنوان تنظ
 رنگ پوشش در ارتباط هستند متفاوت یهاتیپاز نظر عملکرد با فنو های این ژنهاوتیپ، ژننیز در گوسفند شوند ویم
(Gratten et al., 2007; Norris & Whan, 2008; Våge et al., 1999). یمبا وجود دانش قابل توجه در مورد تنظ 

تاکنون  ،الیافکننده  یدتول یهارنگ پوشش در گونه یمدر تنظ خیلد یهاژن ییها و شناساگ پوشش در موشرن یکیژنت
 ینشناخته نشده است. ا یرنگ پوشش به خوب یپها در فنوتژن، مرتبط با تفاوت یاندر سطح ب یمولکول سازوکارهای

-و روش ییدارو یدجد یکردهایرو ییشناسا یبلکه برا ملانوژنز، یماز تنظ یدرک اساس یشنه تنها به منظور افزا اطلاعات

از این رو، . باشدضروری می یافکننده ال یدتول یهاانتخاب رنگ پوشش در گونه یا یمتنظ جهت یمولکول یکژنت یها
مختلف از  یهادر بافت یو عملکرد کلیشده در سطح  بیان یهاژن ییشناسا یقدرتمند برا یکردرو یک یسیرونو یلپروفا

ی مولکول سازوکارهایبه منظور درک در گوسفند، در مطالعات اولیه  .(Kim et al., 2006)شود محسوب میمله پوست ج
استفاده  یتوال یینتعتکنیک و پوست گوسفند   (EST) 3های توالی بیان شدهبرچسب یدتول از رنگ پوشش، یلتشک در خیلد

-مرتبط با لکه هایژن یانتفاوت ب ،یزآرایهر یورآبا استفاده از فن. سپس، (Fan et al., 2011; Hu et al., 2009)شد می

 امروزه، معمولا جهت. (Peñagaricano et al., 2012)دند ش یبررس نژاد کوریدالان از جمله گوسفند پوست در یاهس یها
-استفاده می RNA-seqش، از تکنیک پوش یهاو رنگدانه الیافدر  یژهگوسفند، به و رنگ پوششموثر در  یهاژن یبررس

 یهاپوست مرتبط با رنگ پوشش در گونه یسیرونو یلدر مورد تفاوت در پروفا یدر حال حاضر اطلاعات محدود .شود
پوست  دررنگ پوشش  یمدر تنظ یکه ممکن است نقش مهم ییهاژن یبررس یمختلف پستانداران در دسترس است. برا

                                                           
1 Melanocortin 1 receptor (MC1R) 
2 Agouti signaling protein (ASIP) 

3 Expressed sequence tag (EST) 
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)از جمله  یافپوست و ال یوشیمیمسئول ب یمولکول سازوکارهایاطلاعات در مورد  یشافزا ینگوسفندان داشته و همچن
با رنگ پوشش  انگوسفنددر پوست  یسیرونو یلپروفا یکننده پشم مانند گوسفند، بررسیدتول یوانات( در حیرنگدانه ساز

 یهاژن یانرا در مورد تفاوت ب یدیجد ینشمطالعات، ب ینا یجفراهم کند. نتا یمهمبسیار تواند اطلاعات یم یدو سف یاهس
ای بر اساس در مطالعه دهد.یملانوژنز را در دسترس قرار م یردر مس یلدخ یدیکل یهامرتبط با رنگ پوشش، از جمله ژن

ژن  2235 تعدادمیزان بیان ، این بین شناسایی شدند که ازدر پوست گوسفند بیان شده ژن  37768تعداد  ،RNA-seqروش 
، MC1R ،ASIP ،DCT . از این تعداد ژن شناسایی شده با بیان متفاوت،متفاوت بودند گوسفند یدو سف یاهسهای بخشدر 

TYR ،TYRP1  وMATP آماریاز نظر گوسفند  پوست و سفیدسیاه های بخشدر بیان آنها هایی بودند که مهمترین ژن 
نقش مهمی در  MITF و MC1R ،ASIP، KLF4 هایاز آنجایی که ژن .(Fan et al., 2013) داشتندداری تفاوت معنی

های بخشها در رنگ پوشش در پستانداران بعهده دارند، هدف از انجام این مطالعه بررسی بیان این ژن و تعیینکنترل 
 باشد.می بختیاریپوست در گوسفندان نژاد لری  تیرهسفید و 

 مواد و روش ها

 راتییتا تغ نژاد لری بختیاری تهیه گردید بالغ واناتیاز ح وست از کشتارگاه دام شهر یاسوج وهای پدر این تحقیق نمونه
راس گوسفند نژاد لری بختیاری قبل از کشتار علامت گذاری شدند تا بلافاصله پس از  14تعداد  .ابدیمربوط به سن کاهش 

 کیپوست و  دینمونه از قسمت سف کی ،ر گوسفنداز ه کشتار فرآیند نمونه برداری بر روی آنها صورت گیرد بطوری که
و بلافاصله  ندها با سرم فیزیولوژی شستشو داده شدنمونه ،یرگینمونه از پس. شد برداشته لکه های موجودنمونه از قسمت 

 Total RNAمیکروگرم بافت پوست طبق دستورالعمل کیت استخراج  50از  RNAاستخراج . ندبه تانک ازت منتقل گردید
استخراج شده با روش الکتروفورز ژل آگارز و دستگاه اسپکتروفوتومتر  RNA انجام شد. کیفیت و کمیترکت آزما ژن( )ش

 DNase1 میآنزاستخراجی در معرض هضم  RNAهای نومی، نمونهژ DNA ی احتمالیحذف آلودگ یبرا گردید.ارزیابی 
سنتز شده با استفاده  cDNAاستفاده شد. همچنین، کیفیت  از کیت شرکت یکتا تجهیز آزما cDNAقرار گرفتند. برای سنتز 

های مورد مطالعه، با استفاده از توالی ای از ژندر این تحقیق، جهت تکثیر قطعه. نددرصد ارزیابی شد 1از ژل آگارز 
mRNA ها در بانک اطلاعاتی این ژنGenBankتوسط نرم افزار   ، آغازگرهای مناسبPrimer3plus  طراحی شدند

برای این منظور از دو ژن کنترل داخلی  تصحیح تغییرات آزمایشی ضروری است. در روش تعیین کمی بیان ژن،(. 1-)جدول
β-actin و GAPDH واکنش  یها طژن انیب گیریاندازه استفاده شد.ها داده نلیزه کرداجهت نرم عمرج هایبه عنوان ژن

Real Time PCR  در دستگاهBio Rad  مدلCFX 96 روش استاندارد  هیبر پا نیبرگریبا استفاده از رنگ فلورسنت سا و
شرکت  ن امپلیکون فراهم شده توسطیرگربسای کسیاز مستر م Real Time PCRواکنش  یصورت گرفت. برا ینسب
مسترمیکس میکرولیتر  5مقدار  تیوبدر هر میکروبرای هر نمونه  برای این منظور،ژن استفاده شد. آزما

میکرولیتر  1پیکومول، 5میکرولیتر آغازگر برگشت با غلظت 1پیکومول، 5یکرولیتر آغازگر رفت با غلظت م1سایبرگرین،
cDNA از  یآب عارمیکرولیتر  2و  نانوگرم( 50) سنتز شدهDNase  10هر واکنش به  ییاضافه شد که در کل حجم نها 

برنامه حرارتی مورد استفاده در  نظر گرفته شد. تکرار در 3همچنین، برای کاهش خطا برای هر نمونه  .دیرس تریکرولیم
-درجه سانتی 95 دقیقه، 10راد به مدت گسانتی یدرجه 95شامل  مورد مطالعههای برای ژن Real Time PCRواکنش 

همچنین، بار تکرار شدند.  40ی آخر ثانیه بود که دو مرحله 40گراد به مدت ی سانتیرجهد 60ثانیه، 15گراد به مدت 
درجه  65دما از  شیشامل افزا که این فرآیندب شروع شد ذو یمنحن لیو تحل هیتجز چرخه تکثیر، نیفاصله پس از آخربلا
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تکثیر ، Real Time PCR روش در در هر مرحله بود. گرادیدرجه سانت 5/0 شیبا افزا گرادیدرجه سانت 95به  گرادیسانت
 هایچرخه تعداد عنوان به ستانهیا چرخه آ Ctشود. مقدار  می دهدا تشخیص فلورسنت سیگنال یک تجمع باقطعه مورد نظر 

-RTواکنش  یدر انتها .شودمی تعریف( زمینه پس سطح از فراتر یعنی) آستانه از فلورسنت سیگنال عبور برای نیاز مورد

PCR ،جینرم افزار دستگاه به طور خودکار خط آستانه را رسم و نتا ( را به صورت چرخه آستانهCtگ )آمار  .کندیزارش م
 جی. نتابررسی شدند BestKeeperتوسط برنامه  نیتوکیهر ژن س یبرا بدست آمده یها Ctبا استفاده از  های دادهفیتوص

Real-time PCR  با برنامهREST,2009,V2.0.13 سفید و تیره پوست بخش دودر  ها ژن انیب تفاوت سهیمقا یبرا 
ی نقطه 16گروه با بیش از  2یک نرم افزاری است که قادر است  RESTم افزار نر قرار گرفت. لیو تحل هیمورد تجز

 .(Pfaffl et al., 2002) نقطه در یک گروه کنترل برای ژن مرجع را مقایسه کند 16اطلاعاتی در یک نمونه و 

 مرجع و ژن های هدف ویژگی های آغازگرهای -1 جدول

Table 1- Primers characteristics of target and references genes 

 شماره دسترسی

Accession number 

 (جفت باز) طول قطعه

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 

 

 و بحث نتایج

 الکتروفورز شدند جفت باز 50 همراه با نشانگردرصد  1ژل آگارز  روی محصولاتشده، جهت تایید اندازه قطعات تکثیر 
جفت 99و  126، 110، 82 بیبه ترت MITF و MC1R ،ASIP ،KLF4 یهاژن یاشده بر ری(. اندازه قطعات تکث1)شکل

برای  BestKeeperهای توصیفی حاصل از نرم افزار داده .ت تکثیر یافته برای هر ژن استاکه بیانگر صحت قطع بودباز 
انحراف معیار برای  آمده است. یکی از مهمترین اطلاعات این جدول مقادیر 2-های هدف و مرجع در جدولژن Ctمقادیر 

 34/1به ترتیب با انحراف معیارهای  MITFو  MC1Rهای هدف دو ژن هر ژن است بطوری که در بین ژن Ctهای داده
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های مرجع، هر چه پایداری های پوست بودند. از آنجایی که در ژنبیان در نمونه پراکندگیدارای حداقل و حداکثر  62/3و 
شود، بر اساس نتایج محسوب می Ctتری برای نرمال کردن مقادیر ار بیشتر باشد، ژن مناسبهای کنترل و تیمژن در نمونه

)شکل  بودندهای مورد دارای بالاترین پایداری در بین همه ژن GAPDHو  β-actinبدست آمده در این مطالعه، هردو ژن 
2 .) 

 

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

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

و  MITFهای ژن دارد نظر مورددر بافت  ژن نسبی بیان سطح با ( رابطه معکوسیCt) آستانه چرخهاز آنجایی که مقدار 
MC1R  های پوست میزان بیان در نمونه بیشترین و کمتریندارای  42/30و  86/25به ترتیب با میانگین چرخه آستانه

 . بودند گوسفند نزاد لری بختیاری

 

 میزان پراکندگی بیان ژن های مورد مطالعه در نمونه های پوستی بر اساس انحراف معیار  -2شکل
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Figure 2- The expression distribution of the studied genes in skin samples based on standard deviation (SD) 

های کمترین میزان بیان در نمونه 96/35با میانگین چرخه آستانه  GAPDHهای مورد مطالعه، ژن البته، در بین تمام ژن
آمده است. همانطور که  3سفید پوست در شکل  و تیره هایبخش مورد مطالعه در یهامیزان بیان ژن پوست را نشان داد.

سیاه نسبت به  بخشبه ترتیب دارای حداکثر و حداقل تفاوت بیان در  MC1Rو  ASIPهای در شکل مشخص شده ژن
نسبت به بافت سفید  تیره مورد مطالعه در بافت یهانباشند . البته از نظر آماری تفاوت بیان ژبخش سفید پوست را دارا می

، MC1R یهانبرای مقایسه بیان ژ pه مقادیر (  بطوری کp>0.05دار نبود )پوست در گوسفندان نژاد لری بختیاری معنی
ASIP ،KLF4 و MITF  بودند.   60/0و  76/0، 21/0، 83/0نسبت به بخش سفید پوست به ترتیب تیره در قسمت 

 برای ژن های مورد مطالعه  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]حداقل 

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 %]ضریب تغییر  

CV [% Ct] 
4.41 5.47 9.02 14.00 2.24 3.59 

 

و  پیژنوت نیبرهمکنش ب نیو همچن نینگدانه ملانر عیعامل از جمله درجه و توز نیرنگ پوشش پستانداران محصول چند
 لیتشک ت،یشامل رشد ملانوس هک بوده دهیچیپ یندی، ملانوژنز فرآ. علاوه بر این(B. Li et al., 2018) است طیمح

 بر اساس مطالعات .(Ito & Wakamatsu, 2011)باشد می ملانوزوم یو آزادساز نیانتقال ملان ن،یملانوزوم، سنتز ملان
نقش اساسی در  ASIPو  MC1R رنگ پوشش دخالت دارند، ولی دو ژن نتعیی سازوکارجام شده، تعداد زیادی ژن در ان

های دیگری مانند فاکتور رونویسی ژن ،این دو ژنوه بر لاع .(Searle, 1968) تنظیم وکنترل رنگ پوشش به عهده دارند
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 ,.Bellei et al) ش نقش موثری دارند(، در تعیین رنگ پوشKLF4) 4فاکتور شبه کروپل  و  (MITF)نوسیتلاالقا کننده م

در شود. یکنترل م MC1R ل رسانیگنایتوسط سو رنگ پوشش شده  دینوع رنگدانه تولبطور کلی در پستاندارن، . (2012
 حطس شیبا افزا MC1R ستیبه عنوان آگون α-MSHدهد. یپاسخ م ASIPو  α-MSH گاندیبه دو ل MC1Rاین فرآیند 

cAMP ی و فعال کردن فاکتورهای رونویسی مختلف از جمله فاکتور رونویسیداخل سلول MITF، لیمنجر به تشک 
 .(Levy et al., 2006) شودیم نیوملانی

 

 بیان نسبی ژن های مورد مطالعه در بخش لکه دار و سفید پوست  -3شکل 

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

 

ها زومدر ملانو .دخواهد ش سلول در نیفوملان باعث تولید cAMPبا کاهش سطح  ASIPبا  MC1Rتعامل از طرف دیگر 
توسط فاکتور  (TRP2 و TRP1) نازیروزیط به تتبمر 2و  1 یهانیمرتبط با رنگدانه به طور خاص پروتئ یهاژننیز، بیان 

یک فاکتور رونویسی  (KLF4) 4شبه کروپل فاکتور همچنین، .(Bellei et al., 2012) شوندیم میتنظ MITF یسیرونو
-تمایز سلول در . این فاکتور(Segre et al., 1999) شودیم انیروده و پوست ب نهایی افتهی زیتما یهادر سلولکه  باشدمی

نقش  هاتیو ملانوس (Takahashi et al., 2007) هابروبلاستیمجدد ف یزیربرنامه ،(Chen et al., 2020) های اپیتلیال
 .(Utikal et al., 2009) اساسی دارد

پوست  تیره بخشرنگ پوشش، در  نییدر تع خیلد ( MITFو  MC1R ، ASIP ،KFL4ژن ) 4بیان ،مطالعه نیدر ا 
مطالعات متعددی ارتباط بیان  از خود نشان نداد. یدارتفاوت معنی یاریبخت یدر گوسفند نژاد لر پوستنسبت به بافت سفید 

گوسفند ای در اند. برای مثال، در مطالعهی و گزارش کردههای متفاوت اهلی بررسدام های مرتبط با رنگ پوشش درژن
 یای متفاوت بود، در حالقهوه یو موها دیسف یبا موها یبه طور قابل توجهپوست سیاه در  MC1R انیسطح بی، قزاقستان

ی دیگری بر روی گوسفند مطالعه در ،(Li et al., 2013) نداشت یمختلف ارتباط ی با رنگبا موها ASIPژن  انیکه ب
بطوری که  در گوسفندان با پوشش سیاه رنگ و سفید مشاهده شد ASIP، نتایج متناقضی در بررسی تفاوت بیان ژن زالدا

پوشش در شده  یابیکمتر از سطوح ارز یبه طور قابل توجه اهیسگوسفند نژاد زالدا با رنگ پوشش در  ASIP انیسطح ب
منجر به  ASIPتغییر در سطح بیان ژن  ،گوسفند مرینوس بر رویای در مطالعه .(Royo et al., 2008) بود رنگ دیسف

 رویبر انجام شده  قیتحق در. (Norris & Whan, 2008)شود میسفید غالب و یا سیاه مغلوب  های فنوتیپ ایجاد
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با بافت  سهیدر مقا اهیو بافت لکه س اهیدر هر دو بافت پوست س MITF نیو پروتئ mRNAهر دو سطح  ،یگوسفند تبت
و  دیبافت پوست سف نیب KIT نیو پروتئ mRNA انیب ن،یبالاتر بود. علاوه بر ا یبه طور قابل توجه پوست رنگ دیسف
و  دیسفبخش  نیب ،C-KITو  ASIP ،MC1R هایژن انیدر ب یداریتفاوت معن. (Han et al., 2015) متفاوت بود اهیس

سیاه از  بخشبیان متفاوتی را در ، UFC1و  C-FOS ،KLF4ی هاژن ،البته.مشاهده نشد دالیکوردر گوسفند  تیره پوست
 Peñagaricano et)سیاه در پوست گوسفند کوریدال باشد های ها در ایجاد لکهبیانگر نقش احتمالی آن کهخود نشان دادند 

al., 2012) .ژن  بیانی که سطوح گردید مشخص یتراشه ژن یناوربا استفاده از فKLF4 یتوجهطور قابلبه رهیدر پوست ت 
 لیبا تشک این ژن دهدینشان م که (Peñagaricano et al., 2012) است نژاد کوریدال گوسفند در بالاتر از پوست روشن

 یهادر رنگ ینو پروتئ RNAدر سطوح  KLF4 تفاوتم یانب همچنین عملکرد آن ناشناخته است. بوده ولی رنگدانه مرتبط
ژن  mRNA یانشدن رنگ پوشش، ب یرهبا ت در این مطالعه .(Qin et al., 2022) گزارش شد گوسفند مختلف پوشش

KLF4 ینو سطح پروتئ یافت یشافزا KLF4  پوست گوسفند با پوشش  یهانمونه بطوری که را نشان داد یروند مشابهنیز
در  GPR143و  SLC45A2 هایبیان متفاوتی از ژن .(Qin et al., 2022) بودند KLF4سطح  ینبالاتر یحاو یاهس

ژن . (Chen et al., 2016; Wang et al., 2016) مختلف پوشش گزارش شده است یهاپوست گوسفند با رنگ
GPR143 نیجفت شده با پروتئ رندهیگ کی G رنگدانه  ،یاختصاصGPCR در  یکند که به صورت درون سلولیرا کد م

 De Filippo et) کندیم میرنگدانه تنظ یهاها را در سلولملانوزوم و اندازه اندامک وژنزیکه ب ییملانوزوم ها قرار دارد، جا

al., 2017) ژن .SLC45A2 نیپروتئ ( ناقل مرتبط با غشاءMATPرا کد م )انتقال قیرا از طر نیکند که سنتز ملانی 
 یبزهادر رنگ پوشش  یدر مطالعه .(de Aguiar et al., 2017) کندیم تعدیلها و انتقال پروتون به ملانوزوم نازیروزیت

 همچنین، در بخش سفید پوست گزارش گردید. MITFو  ASIP ،KIT ،KITLG هایژن انیب دارافزایش معنی ،نایپشم
افزایش  داریمعنیطور  هب اهیبا رنگ پوشش س سهیدر مقا نایپشم یبزها ایو قهوه دیدر رنگ پوشش سف ASIPژن  نایب

دار از نظر آماری تفاوت معنیمختلف پوشش  یهارنگ در MC1Rو  α-MSH ، بیانمطالعه نیدر ا گریاز طرف د یافت.
ها های دخیل در تعیین رنگ پوشش، جهش در این ژنعلاوه بر تفاوت در میزان بیان ژن .(Bhat et al., 2019) نداشتند
 جادیکه باعث ا MC1Rژن  یهای عملکردجهشتواند مکانیسمی در تفاوت رنگ پوشش قلمداد گردد. برای مثال، نیز می

بز  و (Fontanesi et al., 2011; Våge et al., 1999)نند گوسفند ما ،یاهل واناتیشود در حتنوع در رنگ پوشش می
(Fontanesi et al., 2009) ای بر روی چندین گوسفند نژاد غرب آفریقا، برای چگونگی در مطالعه .شده است فیتوص

در هر فنوتیپ مشخص شد و چنین  ASIPو  MC1Rهای ژن هایهای تیره به نسل آینده، میزان مشارکت آللانتقال لکه
و در حیوانات با رنگ سفید آلل وحشی این ژن وجود دارد. به عامل رنگ تیره بوده  MC1Rژن  DEگیری شد که آلل نتیجه

در نژاد گوسفند . (Traoré et al., 2012) شودنسبت داده می MC1Rژن  داری این نژاد به طور جزیی بههمین دلیل لکه
در  در حالی که شودجر به ایجاد یک فنوتیپ کاملا سیاه میمن ASIPپرامنکا مشخص شده است که فقدان آلل غالب ژن 

 . (Fontanesi et al., 2011)حضور یک نسخه آلل از این ژن فنوتیپ سفید مشاهده خواهد شد 

 نتیجه گیری

 دخیل مولکولی هایمکانیسم تشخیص امکان های دخیل در ایجاه لکه های تیره پوست در گوسفندژن شناسایی کلی، بطور
 درک گوسفند، در. یابد می افزایش پوست هایدانهرنگ و ملانوسیت بیولوژی درک رو، این از و کرده فراهم را این فرآیند در

 در رنگی الیاف حضور برابر در انتخاب به کمک برای مولکولی ابزارهای  از استفاده و توسعه سمت به قدم اولین پدیده این
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در بخش تیره پوست   MITFو  MC1R  ،ASIP ،KFL4هاینژ انیبمقایسه ، حاضر در مطالعه .است سفید پشم
بخش تیره در  در ASIPلری بختیاری نسبت به بخش سفید پوست تفاوت معنی داری مشاهده نشد. اگرچه ژن گوسفندان 

-(. این نتایج نشان میp=0.21دار نیود )برابری داشت ولی این اختلاف معنی 2مقایسه با بخش سفید پوست، بیانی بیش از 

ها و یا عوامل دیگری های مورد مطالعه نبوده و ژنژن های پوست در گوسفند لری بختیاری در کنترلدهد که ایجاد لکه
 ها نقش داشته باشند که شناسایی آنها نیازمند مطالعات بیشتری است.توانند در ایجاد این لکهمی
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