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 1396 بهمنتاریخ پذیرش:            1396 آبان تاریخ دریافت:

 چکیده

دلیل ارتباط این مناطق با صفات مهم شود. بههایی در سطح ژنوم میجا گذاشتن نشانههها سبب بهای مفید در برخی جمعیتانتخاب جهش

های ژنتیک حیوانی است. این پژوهش با هدف شناسایی مناطق ژنومی حامل موضوعات مهم در پژوهش اقتصادی شناسایی این مناطق از ژنوم از

ن و رأس اسب نژاد کرد از مناطق مختلف کردستا 28انجام شد. تعداد  70Kاسب های انتخاب در اسب نژاد کرد با استفاده از ریزآرایه نانویی نشانه

در  iHSو   EHHهای انتخاب از دو آزمون، تعیین ژنوتیپ شدند. جهت جستجوی نشانهDNAراج یری و استخکرمانشاه انتخاب، بعد از خونگ

های احتمالی در مناطق کاندیدای انتخاب، از پایگاه QTLها و منظور بررسی ژناستفاده شد. به rehhافزاری و با استفاده از بسته نرم Rمحیط 

، 11های منطقه ژنومی روی کروموزوم iHS ،9حیوانات استفاده شد. با استفاده از آماره  QTLهای نشانگر تک نکلئوتیدی اسب و پایگاه داده

 بررسی همراهبه EHHآماره  عنوان مناطق کاندیدای نشانه انتخاب، شناسایی شد. جهت ارزیابی اثر انتخاب در این مناطق ازهب  15و  5، 7

های انتخاب عنوان مناطق حامل نشانهمناطقی به 11و  7های استفاده شد. روی کروموزوم LDهاپلوتیپی و بررسی طول  بندیشاخه هایدیاگرام

رغم فراوانی بالای آللی اثری از انتخاب مثبت اخیر در این نواحی ژنومی علی 15و 5های مثبت شناسایی شده و مناطق ژنومی روی کروموزوم

فعالیت عضلانی،  شناسایی شد که در زمینه QTLمشاهده شد. در این مناطق تعدادی ژن و های رایج و قدیمی عنوان آللها بهمشاهده نشد و آلل

 هدف انتخاب مثبت بوده است.  های درون سلولی فعالیت دارند. بنابراین، این مناطق از ژنوم اسب کرد احتمالاا سیستم ایمنی و فعالیت
. 

 

   های انتخاب، اسب کردپویش ژنومی، نشانه کلمات کلیدی:

 ali.khanahmadi@gmail.com: * پست الکترونیکی نویسنده مسئول
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 مقدمه

های مختلف در زمینه نیاز شدن اسب برحسب فرآیند اهلی از زمان       

چون کشاورزی، نقل و انتقال و اهداف نظامی از این حیوان استفاده هم

وجود آمدن تنوع وسیعی از این حیوان شده است. همین امر سبب به

طور وسیعی مورفولوژی، در دنیا شده است. اهلی کردن حیوانات به

خصوصیات رفتاری و عملکردی حیوانات امروزی را تغییر داده است 

(Diamond ،2002 در واقع این تغییرات پاسخ به فشارهای محیطی .)

حیوانات است که به تبع آن فراوانی ژنی  صفات مختلف در برای انتخاب

(. دانش گسترده 2006و همکاران،  Harrisکند )و ژنوتیپی تغییر می

های موجود بتوان ن را فراهم نموده که با تکنولوژیامروزی این امکا

 ها شده است را شناسایی کردگینواحی از ژنوم که سبب این ویژ

(Diamond، 2002؛ Flory 2009 همکاران، و.) های جهش فراوانی افزایش

دلیل پدیده انتخاب که فقط در برخی از جوامع مفید وجود آمده بهبه

شود ژنوم موجودات می سطح در هایینشانهوجود آمدن هستند سبب به

(Akey ،2009 ؛Biswas  ،شناسایی نشانه2009و همکاران .) های

وسیله بررسی فراوانی اللی، توسعه ساختار هاپلوتیپی، انتخاب فقط به

منطقه و افزایش الگوی عدم تعادل پیوستگی  آن در ژنتیکی کاهش تنوع

(. 2014؛ 2011و همکاران،  Qanbariباشد )پذیر می( امکانLDژنی)

ها یکی از موضوعات مهم و داغ متخصصین امروزه شناسایی این نشانه

توانند اطلاعات مهمی در ها میژنتیک تکاملی است، زیرا این نشانه

گیری ژنوم در مناطق هدف انتخاب ارائه رابطه با فرآیند تکامل و شکل

که جهشی در (. هنگامی2005؛ 2001و همکاران،  Nielsen) دهند

ژنوم رخ دهد و دارای مزیت انتخابی نسبت به سایر جایگاه های جهش 

که سبب افزایش فراوانی آللی شود به آن انتخاب طورییافته باشد به

که انتخاب (. هنگامی1989و همکاران،  Kaplanگویند )مثبت می

های خنثی مجاور آلل هدف مثبت در یک جمعیت رخ دهد فراوانی آلل

یابد و از طرفی این پدیده سبب افزایش در ب نیز افزایش میانتخا

مقدار عدم تعادل پیوستگی ژنی در اطراف آلل مورد انتخاب شده که 

و  Kim) شودمی جمعیت در منجر به تشکیل یک هاپلوتیپ خاص

(. بنابراین، دو پدیده مهم، یکی تغییر فراوانی آللی و 2002همکاران، 

های مجاور، دو معیار ژنی قوی بین جایگاه پیوستگی تعادل دیگری عدم

و همکاران،  Sabeti) های انتخاب مثبت می باشندبرای شناسایی نشانه

 همراه ژنتیکی انتقال اثر عنوانبه پدیده این (.2006 ؛2002

(Hitchhiking Approach) از انتخاب ناشی رانش یا (Selective Sweep) 

؛ Charlesworth ،2007؛ 2007و همکاران،  Barettشود )شناخته می

Maynard-smith  ،های صفات کمی( که با جایگاه1974و همکاران 

(QTLمرتبط با صفات مهم اقتصادی در ارتباط هستند )  مرادی و(

( در پژوهشی به کمک 2013و همکاران ) Jessica(. 1389همکاران، 

ی چندشکلی تک نکلئوتیدی اتوزوم 10536پویش ژنومی با استفاده از 

ژنتیکی بین نژادها پرداختند. نژاد به مطالعه تنوع 36اسب از  814روی 

ترین تنوع درون نژادی ترین و بیشهای اتوزومی کمSNPبا استفاده از 

 (Clydestale) دستال کلی در نژاد انتظار مورد هتروزیگوسیته از استفاده با

رون محاسبه شد. تنوع د 311/0و  232/0ترتیب به (Tuva) و تووا

نژادی در نژاد تروبرد نسبت به سایر نژادها افزایش نشان داد. مقدار 

و  SNPتنوع درون جمعیتی محاسبه شده با استفاده از این تعداد 

در اسب تروبرد پایین و دلیل  ( Heمقدار هتروزیگوسیتی مورد انتظار )

 Yunآن فشارهای انتخاب بالا و بسته بودن جمعیت گزارش شد. 

young راس اسب از چهار  267( در پژوهشی روی 2001اران )و همک

نژاد که به دو گروه حساس و مقاوم به عفونت ارتریت ویروسی تقسیم 

شده بودند با استفاده از آرایه اسبی یک هاپلوتیپ شناسایی کردند که 

واقع  11مرتبط با فنوتیپ حساس بود. این هاپلوتیپ روی کروموزوم 

ی سبب شناسایی چندین ژن درون این شده است. آنالیزهای بیولوژ

کنند که سبب اتصال و ورود ها پروتئینی کد میهاپلوتیپ شد. این ژن

( 2012و همکاران ) Signer-Hasler شود.ها میویروس به بدن اسب

های مؤثر بر ارتفاع جدوگاه اسب با استفاده از کاوش در مطالعه جایگاه

 (Franches-Montagnes) نزراس اسب فرانسوی مونتاگ1077 در ژنومی

مربوط به ارتفاع جدوگاه روی  QTLدو  SNP 40000با استفاده از 

های انتخاب شناسایی شده کردند. نشانه شناسایی 9و  3های کروموزوم

و در کروموزوم  NCAPG /LCORLهاینزدیک به ژن 3 روی کروموزوم

ر بوده است. مطالعات کاوش ژنومی در سای ZFATنزدیک به ژن  9

( کاوش ژنومی 1389های بومی کشور شامل مرادی و همکاران )گونه

زاده و بختیاری. قلیتمایز جمعیتی در گوسفند نژادهای زل و لری

( پویش ژنومی جهت شناسایی مناطق ژنومی مؤثر 1393همکاران )

( 1394بر نرخ دو قلوزایی گوسفندان نژاد بلوچی، مخبر و همکاران )

ی و مازندران یخوزستان یهاشیگاوم انتخاب در یهانشانه یژنوم شیپو

های انتخاب در ژنوم اسب انجام شد. هدف این پژوهش شناسایی نشانه

بوده است  SNPهای تک نوکلئوتیدی نژاد کرد با استفاده از چندشکلی

 که در طی سالیان مورد انتخاب قرارگرفته است. 
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 هامواد و روش

راس نر و  15راس ) 32د کرد به تعداد های خون اسب نژانمونه       

های کردستان و کرمانشاه تهیه شد. در این راس ماده( از استان 17

هایی که ها، از اسبدهندهپزوهش سعی شد براساس اطلاعات پرورش

رابطه خویشاوندی با یکدیگر نداشته و از لحاظ مورفولوژی و فنوتیپی 

عمل آید. گیری بهمونههای خصوصیات نژادی باشند ندارای حداقل

و  Millerروش نمکی بهینه شده )از خون کامل به DNAاستخراج 

( در شرکت سایناگستر البرز مستقر در پارک علم و 1988همکاران، 

  DNAهای فناوری دانشگاه تهران انجام شد. تعیین کیفیت نمونه

 Thermoشرکت  2000درصد و نانودرآپ مدل  8/0وسیله ژل آگار به

درجه  -20استخراج شده در دمای  DNAهای ام شد. سپس نمونهانج

داری شد و سپس به آزمایشگاه گراد تا زمان تعیین ژنوتیپ نگهسانتی

GeneSeek  کشور آمریکا جهت تعیین ژنوتیپ انتقال داده شد. ژنوتیپ

نشانگر تک  70000های نانویی اسبی که دارای با استفاده ریزآرایه

کارگیری پروتکل استاندارد ارائه شده توسط هب نوکلئوتیدی است با

کنترل کیفیت، در اولین مرحله حیوانات  برای شد. انجام ایلومینا، شرکت

حذف  (Sample Call Rate) درصد ژنوتیپ از دست رفته 5با بیش از 

 MAF= Minor Allele) آللی فراوانی حداقل فاکتور دو سپس شدند.

Frequencyهاشانگرها در نمونه( و نرخ ژنوتایپینگ ن (Call Rate) 

و نرخ MAF شده و نشانگرهایی که در مجموع حیوانات دارای  محاسبه

بودند از  %95و  %5تر از ترتیب کمژنوتایپینگ نشانگرها در نمونه، به

مانده های باقیSNPشد. در نهایت برای آنالیزهای بعدی کنار گذاشته 

تعیین ژنوتیپ  خطای معیار عنوانبه واینبرگ هاردی تعادل بررسی آزمون

با استفاده از ضریب  10-6انجام شد. برای این منظور سطح احتمال 

( درنظر گرفته شد. مراحل کنترل کیفیت α/nβ=تصحیح بنفرونی )

و همکاران،  Purcell) ( انجام شدVersion 1/9) Plink افزارتوسط نرم

 (. 2007و همکاران،  Teo؛ 2007

 آنالیزهای آماری

 iHS (Integrated Haplotype پارچهیک هاپلوتیب بندیرتبه       

Score) :های انتخاب، از آماره منظور بررسی مناطق حامل نشانهبه

جمعیتی استفاده  درون آماره یک عنوانپارچه بههاپلوتیب یک بندیرتبه

پارچه ابتدا فایل بندی هاپلوتیب یکشده است. برای محاسبه رتبه

( تبدیل 2006و همکاران،  Scheet) Fastphaseافزار با نرم افراد ژنوتیپی

های هاپلوتیپی، با استفاده از شد. بعد از تولید فایلبه فایل هاپلوتیپی 

( 2012و همکاران،  Gautier) rehhافزاری بسته نرم

پارچه برای کلیه بندی هاپلوتیب یکمقادیر رتبه Rافزار در محیط نرم

 :سراسر ژنوم با استفاده از رابطه زیر محاسبه شدنشانگرها در 

𝑖𝐻𝑆 =
𝑙𝑜𝑔 (

𝑖𝐻𝐻𝑎
𝑠

𝑖𝐻𝐻𝑑
𝑠) − 𝐸𝑝𝑠 ⌈𝑙𝑜𝑔 (

𝑖𝐻𝐻𝑎

𝑖𝐻𝐻𝑑
)⌉

𝑠𝑑𝑝𝑠 ⌈𝑙𝑜𝑔 (
𝑖𝐻𝐻𝑎

𝑖𝐻𝐻𝑑
)⌉

 

iHHSaاجدادی، پارچهیک هاپلوتیپ =هموزیگوسیتی iHHSd= 

هاپلوتایپ،  مرکز S=SNP شده،مشتق پارچهیک تیپهاپلو هموزیگوسیتی

PS=  فراوانی آللS ،Sd انحراف استاندارد و =Epsامید ریاضی = 

جای های انتخاب در سطح ژنوم بهمنظور شناسایی بهتر نشانهبه       

های SNPدرنظر گرفتن ارزش هر نشانگر میانگین ارزش تعدادی از 

نظر گرفته شد. در این پژوهش در (Wine) مجاور تحت عنوان پنجره

نشانگر مجاور درنظر گرفته شد. سپس  5میانگین ارزش عددی تعداد 

ها در صدک پارچه آنبندی هاپلوتیب یکنشانگرهایی که ارزش رتبه

آنالیزهای  در انتخاب، کاندیدای مناطق عنوانبه داشت قرار %99/99 بالای

افزاری علاوه بر محاسبات نرم شد. با استفاده از این بستهاستفاده  بعدی

افزار نشانگرها، فایل ورودی نرم کلیه پارچه برایهاپلوتیپ یک بندیرتبه

sweep (Sabeti  ،2002و همکاران) منظور محاسبه فراوانی آللی، به

های هاپلوتیپی بلوک ساختار مشاهده و ژنی پیوستگی تعادل عدم محاسبه

 صورت گرافیکی تهیه شد. هب

 EHH یافته توسعه هاپلوتیپ هموزیگوسیتی آماره       

(Extended Haplotype Homozygosis):  بعد از شناسایی مناطق

، جهت شناسایی چگونگی iHSکاندیدای انتخاب با استفاده از آماره 

اثر انتخاب در این مناطق از آماره هموزیگوسیتی هاپلوتیپ توسعه 

هاپلوتیپ است استفاده شد. و طول  LDیافته که یک آماره مبتنی بر 

بالا  LDچه این مناطق دارای فراوانی آللی بالا، طول هاپلوتیپ و چنان

باشد. مقدار این آماره با استفاده دهنده انتخاب مثبت میباشد نشان

 :از رابطه زیر محاسبه شد

𝐸𝐻𝐻 =
1

𝑛𝑎𝑠(𝑛𝑎𝑠 − 1)
∑ 𝑛𝑘(𝑛𝑘 − 1)

𝑘𝑎𝑠.𝑡

𝑘=0

 

=تعداد هاپلوتیپ حامل Nasمرکزی هاپلوتیپ،  as =SNPن رابطه در ای

فرد حامل های توسعه یافته منحصر به= تعداد هاپلوتیپ as ،Kas,tآلل

  Nkروی همان کروموزوم و t تا نشانگر s از فاصله نشانگر  asآلل 

 باشد.می kهای حامل هاپلوتیپ توسعه یافته تعداد نمونه

ها با استفاده از بسته ین آماره ابتدا ساختار دادهبرای محاسبه ا       

تشکیل شده  R( درمحیط 2012و همکاران،  Gautter) rehhافزار نرم

محاسبه  EHHمقدار  1/1نسخه  sweepافزار سپس با استفاده از نرم
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(. یک استراتژی قدرتمند برای توصیف 2002و همکاران  Sabetiشد )

تخاب طبیعی یا مصنوعی عبارت است های کاندیدا در پاسخ به انژن

ای برای از شناسایی مناطقی از ژنوم که یک افزایش غیرمنتظره

 Sabetiهمین دلیل دهند. بهموضعی نشان می هاپلوتیپ هموزیگوسیتی

توسعه  هاپلوتیپ هموزیگوسیتی عنوان تحت ای( آماره2002) و همکاران

هموزیگوسیتی  LDیافته ارائه نمودند. این آماره براساس فرسایش 

عنوان مرکز هاپلوتیپ نکلئوتیدی به تک نشانگر یک اطراف در را هاپلوتیپ

 سنجد.می

های مرتبط با مناطق ژنومی تحت QTLها و شناسایی ژن       

عنوان مناطق و به دداشتن ییبالا iHSکه ارزش ناطق ژنومی : انتخاب

های موجود سی ژنمنظور برربه ،شده بودند ییانتخاب شناسا یدایکاند

تری قرار گرفتند. اطلاعات مربوط به نواحی تحت مورد بررسی بیش

انتخاب شامل شماره کروموزوم و موقعیت نشانگرهای انتخاب شده 

با نواحی انتخابی  هایی که احتمالاًروی کروموزوم، جهت شناسایی ژن

لاوه عبهها هستند، استفاده شد. موقعیت کروموزومی این جایگاه مرتبط

های با موقعیت ژن یمرکز SNP دستنییدر بالادست و پا لوبازیک 500

های نشانگر تک نکلئوتیدی لیست شده برای ژنوم اسب در پایگاه داده

 (http://snugenome2.snu.ac.kr/HSDB/search.php)(HSDBاسب )

، مناطق کاندیدای انتخاب QTLبرای برسی مناطق حامل بررسی شد. 

 مورد بررسی قرار حیوانات QTLشناسایی شده با استفاده از پایگاه 

 .(http://www.animalgenome.org) گرفت

 

 نتایج
نکلئوتیدی نشانگر تک 65157 کرد با راس اسب نژاد 32 مجموع در       

ها ل کیفیت برای کلیه دادهتعیین ژنوتیپ شدند. ابتدا آنالیزهای کنتر

منظور تعیین ها انجام شد. در آنالیزهای انجام شده بهو همه اسب

ژنوتیپ  %5که بیش از دلیل اینراس اسب کرد به 4ها کیفیت داده

در ادامه آنالیزها  چنینشده داشتند از ادامه آنالیزها حذف شدند. همگم

تعریف شده برای کنترل دلیل نرسیدن به حد آستانه نشانگر به 17997

 47160راس اسب کرد با  28ها، حذف شدند. در نهایت کیفیت داده

ادامه آنالیزها انتخاب شدند. متوسط میزان هتروزیگوسیتی  برای نشانگر

ترین و محاسبه شد. بیش 353/0در جمعیت اسب نژاد کرد برابر با 

کروموزوم شماره مربوط به  کروموزوم هر ازایترین تعداد نشانگرها بهکم

نشانگر مشاهده  493و  3688 تیب برابر باتربه 31و کروموزوم شماره 1

(.1شد )شکل 

 
اسب نژاد کرد یهاکروموزوم یرو شده عیتوز یدینوکلئوتتک یچندشکل ینشانگرها :1ل شک  

 08/2241نشانگر برابر با  47160طول ژنوم اسب نژاد کرد با        

 53/47ا توسط فاصله دو نشانگر از یکدیگر برابر بمگاباز محاسبه شد. م

 کیلوباز محاسبه شد. 

: (iHSپارچه)یک هاپلوتیب بندینتایج حاصل از آماره رتبه       
پارچه برای کلیه نشانگرها در بندی هاپلوتیپ یکدر این پژوهش رتبه

جای درنظر هجمعیت اسب نژاد کرد محاسبه شد. در این پژوهش ب

 5تحت عنوان پنجره  SNP 5میانگین ارزش  SNPش یک گرفتن ارز

ها های حاصل که ارزش پنجره آنتایی درنظر گرفته شد. سپس داده

عنوان مناطق کاندیدای انتخاب به داشتند قرار %99/99در صدک بالای 

 منطقه ژنومی کاندیدای نشانه 9شدند. نتایج آنالیز این آماره،  شناسایی

 )موقعیت 11هاینمود، این مناطق روی کروموزومانتخاب را شناسایی 

 ،40278188 )موقعیت 7 بازی(، 31657029 و 31865187

 و 65495759 )موقعیت 5 بازی(، 40278175 و 40085801

 بازی( 64928440و  72328190)موقعیت  15بازی( و  52665829

 (.2اند )شکل واقع شده

http://snugenome2.snu.ac.kr/HSDB/search.php
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پارچهکی پیهاپلوت یتیگوسیبا استفاده از هموز 15و  11، 7، 5 یهاکروموزوم یونشانه انتخاب ر یدایمناطق کاند :2کل ش  

عنوان مناطق کاندیدای انتخاب با در این پژوهش مناطقی که به      

استفاده از این آماره شناسایی شدند، برای بررسی چگونگی انتخاب در 

نی و بررسی طول عدم تعادل پیوستگی ژ EHHاین نواحی از آماره 

، عدم تعادل پیوستگی ژنی، فراوانی EHHاستفاده شد. با توجه به طول 

بندی هاپلوتیپ در اطراف مناطق کاندیدای های شاخهآللی و گراف

حامل نشانه انتخاب  11و  7های انتخاب، مناطق ژنومی روی کروموزوم

رغم فراوانی آللی علی 15و  5های بوده و مناطق ژنومی روی کروموزوم

ها، اثری از در اطراف آن LDو فرسایش  EHHبا توجه به طول بالا 

 (.3انتخاب مثبت اخیر در این نواحی ژنومی مشاهده نشد )شکل 

 

 
 بندی هاپلوتیپی در مناطق کاندیدیای انتخابهای شاخهو گراف EHH، توزیع  SNPفراوانی آللی نشانگرهای  :3شکل 

 

در مناطق کاندیدای  شده ییشناسا هایQTL و هاژن بررسی       

های موجود در مناطق در این پژوهش جهت شناسایی ژن: انتخاب

نکلئوتیدی های نشانگر تکانتخاب، این مناطق در پایگاه داده کاندیدای

( مورد بررسی قرار گرفت. در مناطق کاندیدای انتخاب HSDBاسب )

چنین . همهای شناسایی شده در سیستم ایمنی فعالیت دارندعمده ژن

های واسطه تولید پروتئینها در فعالیت عضلات بهبرخی از این ژن

ها در ذخیره کلسیم در عضلات نقش مهمی دارند. برخی از این ژن

(.  1تقسیم سلولی و بیوسنتز مواد درون سلول فعالیت دارند )جدول 
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های احتمالی در این مناطق از پایگاه QTLبررسی چنین جهت هم

 11های حیوانات استفاده شد. روی کروموزوم QTLنلاین اطلاعاتی آ

های در محدوه منطقه کاندیدای نشانه انتخاب علاوه بر شناسایی ژن

مربوط  QTLموثر بر سیستم ایمنی، گیرنده سطح سلول و بیان ژن، 

 (.2شد )جدول  به حساسیت نیش حشرات نیز شناسایی

  

 بحث
نشانگر به این دلیل بوده است  65157نشانگر از  47160انتخاب        

ها یک مرحله بسیار مهم که در مطالعات ژنومی، کنترل کیفت داده

باشد. برای اطمینان حداقل رساندن خطای تعیین ژنوتیپ میبرای به

سری بعدی، یک آنالیزهای استفاده در های موردکیفیت داده از بالا بودن

های با کیفیت پایین و با اطلاعات کم از هایی برای حذف دادهکنترل

های تعریف بعدی انجام شد. برای اجرای این مرحله از آستانه آنالیزهای

 (.2007و همکاران،  Purcellها استفاده شد )و روش دموا بخش در شده

Emmeline  ( در مطالعه پویش ژنومی برای صفت 2010و همکاران )

های اسبی های تروبرد از آرایهراس اسب 118مسافت طی شده در 

50K نوکلئوتیدی، چندشکلی تک 40977کردند و در نهایت از  استفاده

 2112-1900 متوسط و متر 1300 از ترکم کوتاه هایمسافت برای هااسب

 18های مؤثر روی کروموزوم SNPر تمتر تعیین ژنوتیپ شدند. بیش

دلیل به .کیلوجفت باز از ژن میوستاتین تعیین مکان شدند 690ًتقریبا

پدیده انتقال ژنتیکی همراه زمانی که نشانگرهای مجاور دارای ارزش 

د. باشنآن منطقه ژنومی می در انتخاب هاینشانه مبین هستند iHS بالای

ها نشان دادند که سازی دادهگروهی از محققین با استفاده از شبیه

وسیله پنجره نشانگری نسبت به ارزش ایجاد شده به iHSارزش آماره 

(. 2006و همکاران،  Voightباشد )تر میتک نشانگر بیش

 

 دای انتخابهای شناسایی شده در مناطق کاندی: ژن1جدول 

 
 

 11شناسایی شده در منطقه کاندیدای انتخاب روی کروموزوم QTL :2جدول 
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جای درنظر گرفتن ارزش هر نشانگر میانگین ارزش همین دلیل بهبه

تحت عنوان پنجره نشانگری درنظر گرفته شد که نشانگر مجاور  5

جای درنظر های انتخاب در سطح ژنوم بهسبب آشکار شدن بهتر نشانه

منطقه ژنومی کاندیدای  9گرفتن ارزش یک نشانگر شد. درنتیجه 

( در مطالعه 1389نشانه انتخاب شناسایی شد. مرادی و همکاران )

با  بختیاری و لریکاوش ژنومیک تمایز جمعیتی در نژادهای زل 

ویر و کوکرهام و  Fstاستفاده از نشانگرهای تکنوکلئوتیدی از آزمون 

های ناحیه ژنومی روی کروموزوم 5نشانگری،  5با درنظر گرفتن پنجره 

 برایعنوان مناطق کاندیدای انتخاب شناسایی نمودند. به Xو  7، 5، 2

 عدم تعادل لینکاژی از آزمون هایروش پایه های انتخاب برنشانه ارزیابی

. این آماره ابزار شده استفاده شد داده هاپلوئیدی بسط هموزیگوسیتی

 قدرتمندی است که فرسایش عدم تعادل پیوستگی ژنی در اطراف

انتخاب را با بررسی خصوصیات هاپلوتیپی درون یک  کاندیدای منطقه

(. جهت 2002و همکاران،  Sabeti) دهدجمعیت مورد بررسی قرار می

های چندشکل آماره های انتخاب با استفاده از دادهشناسایی نشانه

ها مفید هموزیگوسیتی هاپلوتیپ توسعه یافته نسبت به سایر آماره

همراه یج این آزمون به(. نتا2005و همکاران،  Nielsen) باشدمی

های نشانهبندی هاپلوتیپی در این نژاد وجود های شاخهبررسی دیاگرام

( 3)شکل  را تأیید کرد 11و  7های خاب مثبت روی کروموزومانت

نشانی از انتخاب  15و  5های که مناطق ژنومی روی کروموزومدرحالی

های شده در این مناطق آلل مشاهده هایو آلل مشاهده نشد مثبت اخیر

در اطراف  هاپلوتیپی بندیشاخه گراف (.3 )شکل باشندرایج و قدیمی می

خوبی منعکس فرسایش عدم تعادل پیوستگی ژنی را بهها این آلل

هایی نمونه تعداد هر شاخه بیانگر قطر هایگراف این در (.3)شکل کندمی

 Kimura نظریه براساس د.هستن مشابهی هایهاپلوتیپ دارای که است

روند و یا برای افزایش های جهش یافته یا از بین می( آلل1989)

دلیل نوترکیبی، عدم نی نیاز دارند در این مدت بهفراوانی به زمان طولا

صورت عمده ها بهتعادل پیوستگی ژنی موجود در اطراف این آلل

یابد و از غالب شدن یک هاپلوتایپ خاص در جامعه فرسایش می

های (. در این حالت آلل1389کند )مرادی و همکاران جلوگیری می

قدیمی بوده و دارای دامنه  متداول مشاهده شده در سطح ژنوم عموماً

(. Sabeti ،2002) باشندکوتاهی از عدم تعادل پیوستگی ژنی می

Bahbahani ( در مطالعه نشانه2015و همکاران ) های انتخاب مثبت

منظور آگاهی از فشار انتخاب، با استفاده از در گاوهای زبو افریقا به

ی انتخاب روی ناحیه ژنومی کاندیدا Rsb،24و  iHSو  FSTهای آماره

شناسایی نمودند.  Xهای اتوزومی و کروموزوم 14

ای انتخاب متفاوتی را در ژنوم گاو زبو ههنها نشاهای آننتیجه پژوهش

بالا  LDو  EHHچون فراوانی آللی بالا، طول نشان داد. معیارهایی هم

در اطراف آلل مرکزی در یک هاپلوتیب مبین نشانه انتخاب مثبت در 

(. بنابراین، مناطق 2006و همکاران،  Sabetiباشد )مییک جمعیت 

در اسب کرد هدف انتخاب  مثبت  11و  7های ژنومی روی کروموزوم

های مجاور آلل انتخابی نظر جایگاه های موردجایگاه بوده است. علاوه بر

ها علاوه بر بالایی هستند هدف انتخاب بوده و در دام EHHکه دارای 

باشد. ها مؤثر میتخاب مصنوعی نیز در افزایش آنانتخاب طبیعی ان

های کاندیدا برای عنوان جایگاههتوانند بها میدر نتیجه این جایگاه

(. برای بررسی 2008و همکاران،  Hayesهای با اثر عمده باشند )ژن

های احتمالی موجود در این نواحی از پایگاه نشانگرهای QTLها و ژن

حیوانات استفاده شد.  QTL( و پایگاه HSDB) بنوکلئوتیدی استک

واسطه نوکلئوتیدی ژن محور بهاین پایگاه برای ارائه نشانگرهای تک

یابی اسب تروبرد در مقایسه با ژنوم انسان و های حاصل از توالیداده

 18موش ارائه شده است. در مناطق کاندیدای انتخاب در این پژوهش 

عنوان ژن کاندیدا ها بهدام از این ژنکژن شناسایی شد هرچند هیچ

 ها دارای فعالیت مهمی هستند و اند اما برخی از آنمعرفی نشده

تری قرار گیرند. روی کروموزوم توانند در این نژاد مورد بررسی بیشمی

 CD (Cluster of designation) شد. شناسایی CD2و  CD58های ژن 5

 های متعددی که دارای فعالیتهایی هستند ای از پروتئینخانواده

کنند. عنوان گیرنده یا لیگاند مهم سلولی عمل میباشند و اغلب بهمی

چسندگی سلولی  فعالیت ها دارای فعالیت سیگنالی و برخیبرخی از آن

یک عضو از خانواده ایمینوگلوبین و کدکننده پروتئینی  CD58دارند. 

و سبب چسبیدن  است Tعنوان یک لیگاند لنفوسیت است که به

(. ژن 2007و همکاران،  Zolaشود )و فعال شدن آن می Tلنفوسیت 

SLC22A15 پروتئین کلسکواسترین کدکننده (Clasequestrin)  .است

عنوان یک پروتئین متصل به کلسیم و ذخیره کنند این پروتئین به

عنوان عامل کلسیم در عضله است. با توجه به اهمیت یون کلسیم به

ژی آغازکننده انقباظ عضله که واکنش متقابل میوزین و اکتین فیزیولو

( و از طرفی با توجه به 1382دهد )انصاری و همکاران، را تغییر می

ترین فرایندهای ترین و منظمکه فعالیت عضلات یکی از هماهنگاین

تواند هایی میحرکتی در اسب است بنابراین توجه و بررسی چنین ژن

با اسب مهم باشد. در منطقه حامل انتخاب شناسایی  مسابقات زمینه در

ها ژن ژن شناسایی شد که در بین آن تعدادی 11شده روی کروموزوم 

MS12  عنوان ژن کاندیدا وQTL  برای حساسیت به نیش حشرات

  (. 2012و همکاران،  Scharink( شناسایی شده است )2و  1 ولا)جد



 های انتخاب در اسب نژاد کردپویش ژنومی نشانه                                                                                احمدی و همکارانخان 

126 
 

 

 

آلل  MS12جایگاه ژنی  در این پژوهش جهت بررسی اثر انتخاب در

برای حساسیت به نیش  QTLعنوان ( که بهrs68944739جهش یافته )

عنوان مرکز هاپلوتیپ انتخاب نموده حشرات شناسایی شده است را به

و بررسی طول عدم تعادل پیوستگی ژنی  EHHو با استفاده از آماره 

لل (. در این بررسی آ4در اطراف آن مورد بررسی قرار گرفت )شکل 

( و طول هموزیگوسیتی هاپلوتیپ 93%با فراوانی بالا ) Cمشتق شده 

مورگانی در اطراف آلل مرکزی سانتی 1در سراسر فاصله  2/0بالاتر از 

بندی هاپلوتیپی در اطراف این آلل و باشد. با توجه به گراف شاخهمی

باشد فراوانی آللی، این جایگاه ژنی در این جمعیت یک آلل متداول می

شده است. این جایگاه در بسیاری که به سمت تثبیت شدن نزدیک 

چون اسب سوئدی و هلند شناسایی شده است از نژادهای اسب هم

(Scharink  ،2012و همکاران .) 

انتخاب در اسب نژاد کرد با  یهانشانه یژنوم شیپو زیآنال       

بار در نیاول یبرا یدینوکلئوتتک یچندشکل یاستفاده از نشانگرها

عنوان مناطق شده به یینژاد انجام شد. مناطق شناسا نیدر ا رانیا

انتخاب با جهت ارزیابی  و iHSانتخاب با استفاده از آماره  یدایکاند

 11و  7 یهاکروموزوم یرو ی، مناطق ژنومEHHاستفاده از آماره 

کروموزوم  یکه مناطق رویانتخاب مثبت بود درحال یهاحامل نشانه

از  یاثر گونهچیمناطق ه نیبالا در ا یآلل یباتوجه به فراوان 15و  5

توجه به مناطق مشاهده نشده است. با  نیدر ا ریانتخاب مثبت اخ

 EHHو  iHS یهاآماره قنیققمح ریو گزارش سا پژوهش نیا جینتا

و  LDی مبتنی برهاعنوان آمارهانتخاب، به یهانشانه ییشناسا یبرا

 ،یتیانتخاب درون جمع یهانشانه ییشناسا طول هاپلوتیپی جهت

موجود  QTLها و ژن یدست آمده از بررسهب جینتا .باشندیمناسب م

ها ژن نیانتخاب، مشخص شد که ا یهانشانه یداینددر مناطق کا

 جهیدارند. درنت یو سلول یعضلان یهاتیفعال ،یمنیا ستمیدر س ینقش

در  یورزش یهاتیو فعال یسازگار نهیدر زم رتشیب یتوان با بررسیم

 استفاده کرد. یآتهای پژوهشها در ژن نیاسب نژاد کرد از عملکرد ا

 

  تشکر و قدردانی

در پایان ضمن تقدبر و تشکر از مدیر محترم شرکت دانش بنیان        

های مالی این تحقیق و از مرکز خاطر تامین هزینههسارینا گستر ب

های لازم در اجرای این پژوهش خاطر مساعدتهاصلاح نژاد کشور ب

 شود.  تشکر و قدردانی می
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