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 مقدمه

تولید پشم در ایران به ازای هر رأس دام اغلب کمتر از 
در حالی که استاندارد تولید در دنیا کیلوگرم است،  2/1

(. 2013فائو باشد )کیلوگرم می 5تا  2/2به طور میانگین 

، پشم گوسفندان ایرانی جزو از طرف دیگر از نظر کیفیت
شوند و تنها در صنعت های ضخیم محسوب میپشم

بنابراین با توجه به تعداد  شود.قالیبافی از آن استفاده می
( 2013)فائو  میلیون رأس 50در ایران که بالغ بر گوسفند 
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حجم زیاد تولید پشم و نقش تولید این محصول دامی و 
اقتصاد کشور، انجام تحقیقاتی در راستای شناسایی در 

عوامل ژنتیکی تأثیرگذار بر این صفات ضروری به نظر 
 رسد.می

های اصلاح نژادی گوسفند جهت بهبود تولید در برنامه
پشم و کیفیت آن صفاتی مانند وزن پشم، میانگین قطر 

طول دسته الیاف و ضریب تنوع آنها مهمترین  ،الیاف
در صفات پشم  پیشرفتنرخ  نتخاب هستند.های املاک

نسبت به سایر صفات از جمله رشد سرعت کندی داشته 
است. اکثر صفات پشم دارای وراثت پذیری متوسط و 

های اصلاح نژادی بالا هستند، از اینرو اگر در برنامه
توان شاهد تغییرات قابل می ملاک انتخاب قرار گیرند.

های آینده بود. اما نسلای در این صفات در طی ملاحظه
مشکلاتی وجود دارد که روند انتخاب و بهبود صفات بر 

ن )محمدی و همکارا های فنوتیپی را کند می نمایدپایه داده
صفات پشم مانند استحکام الیاف یا گیری اندازه. (2012
نین پرهزینه است. همچیا  وبوده گیری آنها مشکل اندازه

منفی بین بعضی صفات  های ژنتیکیبه خاطر همبستگی
تولیدی پشم با صفات تولید مثلی و رشد موجب شده 

های های کاندیدا و مکاناست تا تمایل به مطالعه ژن
( در بین محققین QTLکنترل کننده صفات کمی ) ژنومی

این طریق تولید  ای صفات پشم افزایش پیدا کند و ازبر
پشم و صفات کیفی پشم تولیدی بهبود پیدا نمایند 

 (. 2013b محمدی و همکاران)
های بیولوژی مولکولی با های اخیر، تکنیکدر طی سال

های دوم توسعه پیدا کرده و ورود نسلسرعت شگرفی 
تا موجب گردیده است یابی های توالیو سوم دستگاه

انسان و بسیاری از  DNAیابی های مختلف توالیپروژه
یل شود و مکدیگر ت مختلف گیاهی و جانوری هایگونه

با تراکم های نانویی از آرایه یهای مختلفپانلمتعاقب آن 
امکان  مختلف ژنتیک و اصلاح نژادهای متفاوت، زمینه

های موجود در آنها همزمان بررسی تمام ژنوم و ژن
 اولین آزمایشاتدر طول چند سال گذشته  بررسی شود.
در ( GWASاز مطالعات پویش ژنومی ) موفقیت آمیز

(، 2008دایت وایلر و همکاران حیوانات اهلی از جمله گاو )
سچرودر و همکاران (، اسب )2007آبشت و لمونت مرغ )

 شگزار( 2011جانستون و همکاران )( و گوسفند 2012
  .اندهشد

براساس آخرین با توجه به بررسی منابع، تا به امروز 
 2017یل آپر 27در  AnimalQTLdb نسخه

(http://cn.animalgenome.org/cgi-

bin/QTLdb/OA/index, 27 Aug, 2017 ،) تحقیقات اندکی
گزارش صفات کمی و کیفی پشم  QTLبرای شناسایی 

بر فاکتورهای مؤثر  QTL 98شده است. به طوریکه تنها 
صفات کمی و کیفی پشم انجام شده  برگذار مختلف تأثیر

براساس  ها QTLیابیمکاناست که عمده مطالعات 
ای تمرکز یافته است که فاصله نشانگرهای ریزماهواره

و در نتیجه فاصله ( cMچندین ) طولانینشانگرها بسیار 
باشد های شناسایی شده پایین میQTLاطمینان و صحت 

 (. 2016هیو و همکاران )

-با وجود این و با توجه به اینکه طراحی اولین سری آرایه

تجاری شد.  2009گوسفندی در سال   SNPChip 50Kهای
پشم در الیاف مطالعه بررسی صفات کمی و کیفی اولین 
و همکاران روی گوسفندان  وانگتوسط  2014سال 

های کاندیدای مؤثر بر میانگین مرینوس با شناسایی ژن
تجعد به میزان یرات قطر الیاف و یقطر الیاف و ضریب تغ

های پروتئین کاندیدهای ژن انجام وطور موفقیت آمیزی 
ایران کشور . در ندگزارش شد 3وابسته به کراتین نوع 

تنها یک گزارش با استفاده از براساس بررسی منابع، هم 
و لری بختیاری  در گوسفندان نژاد زل 50Kهای آرایه

طبق  .(2015راستی فر و همکاران ) گزارش شده است
ها تا به حال تحقیقی برای بررسی ارتباط صفت بررسی

در سطح ژنوم گوسفند زندی گزارش کیفی الیاف پشم 
  .نشده است

-جمعیت درون زیر جمعیتی ساختارهای دیگر سویی از

 GWAS مطالعات در اریبی ایجاد باعث مطالعه مورد های
 جمعیتی بندیلایه(. 2002هولدر و همکاران واک) شودمی
 چالشی( اول نوع اشتباه) دروغین مثبت نتایج دلیل به

 برای متعددی هایروش. است GWAS مطالعات برای
 از. دارد وجود جمعیتی بندیلایه و ژنتیکی ساختار تعیین
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 و( GC)1 ژنومیک کنترل روش ها،روش مهمترین جمله
 ساختار تعیین به قادر که است( MDS) 2بعدی چند مقیاس
 . (2013a)محمدی و همکاران  باشندمی جمعیت

قیق بررسی ژنوم گوسفند زندی حبنابراین هدف از این ت
و شناسایی مناطق بندی جمعیتی با تعیین ساختار و لایه

 هایآرایه ژنومی مرتبط با صفات کیفی پشم با استفاده از
50K  ها از دیدگاه است. شناسایی این جایگاهگوسفندی

 دارای اهمیت زیادی باشد.تواند علمی و اقتصادی می
 

 هامواد و روش
گوسفند نژاد زندی حاضر در دو گله مرکز اصلاح  300از 

نژاد خجیر واقع در تهران وابسته به سازمان جهاد 
کشاورزی استان تهران خون گیری به عمل آمد. مقدار 

میلی لیتر  5/0سی سی استحصال شده همراه با  7-5
EDTA  در لوله های خلاء باpH 8-5/7  ریخته شد. نمونه-

های گرفته شده بلافاصله بعد از شماره گذاری و با حفظ 
شرایط سرد به آزمایشگاه منتقل و تا زمان استخراج 

DNA  درجه سانتیگراد نگهداری شد. از میان  4در دمای
های اخذ شده پس از آنالیز شجره، حیواناتی که نمونه

 96به تعداد  ندکمترین رابطه خویشاوندی را با هم داشت
 رأس انتخاب شدند.

ماهگی، قبل  15تا  12های انتخاب شده در سن داماز تمام 
بعد از از پشم چینی سالیانه، از پهلوی سمت چپ حیوان 

ها، تر از مهرهدنده سیزدهم و به اندازه کف دست پایین
 سانتی متر مربع نمونه برداری پشم 5×5به ابعاد تقریبی 

استاپل به طور تصادفی  3ابتدا از هر نمونه  انجام گرفت.
هر یک به کمک خط کش و بر حسب طول جدا شده و 

ایران  1941سانتی متر مطابق با روش استاندارد شماره 
استاپل محاسبه  3سپس میانگین طول . شد اندازه گیری
-نمونه ای هر نمونه گزارش شد.میلی متر بر 2و با تقریب 

آزمایشگاه با مواد شوینده های پشم گرفته شده در 
ها شسته شده و پس از شستشو و خشک نمودن نمونه

طبق پروتکل الیاف در شرایط آزمایشگاهی صفات کیفی 
 گیری شداندازه D2130-90شماره  A.S.T.M استاندارد

گیری میانگین . برای اندازه(2013)درستکار و همکاران 

                                                           
1 .Genomic control 

ف از داخل دسته الیا 3تا  2(، به طور تصادفی MFDقطر )
نمونه بیرون کشیده و از قسمت میانی آنها به طول حدود 

هایی زده و آنها را با استفاده میکرومتر برش 200تا  150
از گلیسرین بر روی لام تثبیت نمودیم و با استفاده از 
میکروسکوپ پروژکتینا قطر تارهای پشم بر حسب 

نمونه میکرومتر اندازه گیری شد. میانگین قطر الیاف هر 
همچنین هنگام  تار پشم محاسبه گردید. 400برحسب 

قرائت قطر الیاف پشم با استفاده از میکروسکوپ 
اً . نهایتپروژکتینا نوع تار پشم نیز یاداشت برداری گردید

از اطلاعات به دست آمده سایر صفات کیفی پشم شامل 
( و درصد الیاف با CVFDضریب تغییرات قطر الیاف )

( محاسبه FD≥30متر )ومیکر 30بیشتر از قطر مساوی یا 
 شد.

با استفاده از روش بهینه یافته استخراج  DNAاستخراج 
نمکی از خون کامل انجام شد. پس از اطمینان از کمیت و 

جهت تعیین  ng/µl 50ها، غلظت آنها تا کیفیت بالای نمونه
  Neogenها در کمپانیژنوتیپ رقیق شد. ژنوتیپ نمونه

(http://genomics.neogen.comبا استفاده از آرایه )
با بکارگیری   Illumina OvineSNP50K BeadChipهای

 Illumina Inc., San) پروتکل استاندارد شرکت ایلومینا

Diego, CA, USAها امکان ( تعیین ژنوتیپ شدند. این آرایه
جایگاه نشانگری با  54241تعیین ژنوتیپ همزمان 

-کیلوباز را فراهم می 9/50بین نشانگرها  میانگین فاصله

 (.Illumina OvineSNP50 BeadChip Datasheetکنند )
های ژنوتیپینگ از معیارهای ن دادهبرای فیلتراسیو

ها، نرخ ژنوتیپینگ نشانگرها در فراوانی ژنوتیپینگ نمونه
شود. ( استفاده میMAFهر نمونه و حداقل فراوانی آللی )

هایی که فراوانی ژنوتیپینگ آنها کمتر در ابتدا نمونه
ها احتمال بود، شناسایی و حذف شد. این نمونه %90از

های گمشده همراه بوده و با دادهبیشتری داشته که 
خطای ژنوتیپینگ در آنها بالا باشد. در مرحله بعد 

 %5ر آنها کمتر از نشانگرهایی که حداقل فراونی آللی د
سپس نشانگرهایی که نرخ ژنوتیپینگ بود حذف شدند. 

بود شناسایی و حذف  %95ها کمتر از آنها در نمونه
ده آنهایی که در های باقیمانSNPشدند. در نهایت برای 

2 .Multidimensional Scaling 

http://genomics.neogen.com/pdf/ProdInfo/illumina_ovine_snp50_beadchip_datasheet.pdf
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واینبرگ قرار نداشتند به عنوان معیاری از -تعادل هاردی
کنار گذاشته  (2007)تئو و همکاران خطای تعیین ژنوتیپ 

در نظر گرفته شد که  10-6شدند. به منظور سطح احتمال 
با استفاده از تصحیح بنفرونی به دست آمد. مراحل 

 PLINKمختلف فیلتراسیون با استفاده از نرم افزار 
(v1.90; http://pngu.mgh.harvard.edu/purcell/plink )

 (. 2015چانگ و همکاران انجام شد )
دار با استفاده از یبرای بررسی وجود اثرات ثابت معن

عوامل ثابت سال تولد، R 3.3.0 در نرم افزار  GLM رویه
حیوان پشم  و سال نمونه برداری تولد تیپ فصل تولد،

بودن  دارمعنیبررسی شدند. این اثرات ثابت در صورت 
های پویش ژنومی و تحلیل تجزیهدر  اثرات ثابتبه عنوان 

در نظر گرفته شدند. در این تحقیق برای آزمون ارتباط 
با استفاده از نرم افزار  کیفی پشمها با صفات هاپلوتیپ

PLINK  .ها جهت آنالیز، با استفاده هاپلوتیپانجام گرفت
هایی و با در نظر گرفتن پنجره PLINKاز نرم افزار 

همچنین در نشانگر تشکیل شد.  20و  15، 10متشکل از 
این تحقیق برای بخش بندی بلوک های هاپلوتیپی از روش 

( برای هر کروموزوم مشخص 2002گابریل و همکاران )
  گردید.

های مختلفی همچون برای کنترل نرخ اشتباه از آزمون
استفاده شد. همچنین در این  SIDAKو  HOLMبنفرونی، 

بندی تحقیق برای بررسی وجود یا عدم وجود لایه
کنترل ژنومیک با استفاده دو روش جمعیتی با استفاده از 

 MDS آزمون روش( و λفاکتور تورم کنترل جمعیتی )از 

با بررسی ارتباط میان افراد براساس ماتریس همبستگی 
IBS  ،در نرم افزار بین دو فردPLINK های و ترسیم پلات
Q-Q  در نرم افزارSNPEVGWin_3.2 ( وانگ و همکاران

 بررسی شد.( 2012
 با جمعیتی بندی لایه برآورد برای ژنومیک کنترل روش

 Q-Q Quantile-quantile پلات و لامبدا آماره از استفاده
 مقادیر میانه تقسیم از که لامبدا آماره. گردد می استفاده

( 456/0) انتظار مورد میانه بر شده مشاهده مربع کای
. باشدمیجمعیتی  تورم کنترل فاکتور شود،می حاصل

 نشان باشد، یک مساوی یا کمتر لامبدا آماره مقدار اگر

 و پورسل) باشدمی جمعیتی بندی لایه وجود عدم دهنده
 (.2007 همکاران

ها در سطح ژنوم SNPبرای تعیین موقعیت ژنومی 
 گوسفند از آخرین نسخه ژنومی گوسفند یعنی 

(assembly Oar_ v4.0)  از پایگاه اطلاعاتیNCBI  استفاده
(. به https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genome/83شد )

دار معنیهای های مرتبط با بخشمنظور شناسایی ژن
 NCBIی ژنوم، از اطلاعات پایگاه اطلاعاتی هاپلوتیپ

(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genome?term=ovis%20

ariesهای به ( استفاده شد. برای تفسیر بهتر عملکرد ژن
 GeneCardsهای اطلاعاتی آنلاین دست آمده از پایگاه

(http://www.genecards.org و )UniProtKB 
(http://www.uniprot.org استفاده شد. در نهایت برای )

های شناسایی QTLبررسی اینکه آیا مناطق مورد نظر با 
 Releaseآخرین نسخه )شده همپوشانی دارد یا خیر، از 

32, 27 April, 2017 ) مرکز اطلاعاتی آنلاینQTL 
(http://i.animalgenome.org/jbrowse/ مورد بررسی قرار )

 گرفت.
 

 نتایج و بحث
 نشان 1 جدول در بررسی مورد صفات توصیفی آمار
مورد  پشم الیاف کیفی صفاتهمچنین  .است شده داده

 قبل نبودند نرمال توزیع دارای کهبررسی در این تحقیق 
 بهبود برای هاپلوتیپی، ژنومی ارتباط آنالیز انجام از

 گرفت صورت هاداده تبدیل تصادفی خطای توزیع
 (.سینوسی و طبیعی لگاریتم ،10 پایه بر لگاریتم)
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 آمار توصیفی صفات کیفی پشم در گوسفندان زندی -1جدول

Table 1- Descriptive statistics of wool quality traits in Zandi sheep 
 خطای استاندارد

Standard 

error 

 حداکثر
Maximum 

 حداقل
Minimum 

 انحراف استاندارد
Standard 

deviation 

 میانگین
Mean 

 صفات

Traits 

 ل استاپلطو 11.25 3.92 6.00 19.00 0.035
Staple length (cm) 

 قطر الیاف 29.85 3.25 22.40 39.04 0.032
Fiber diameter (µm) 

 ضریب تغییرات قطر الیاف 43.12 7.84 19.7 68.35 0.764

Fiber diameter coefficient of variation (%) 
 30نسبت از الیاف که مساوی یا بیشتر از  27.04 10.42 12.04 43.10 0.998

 میکرومتر

Proportion of fiber that are equal or more 

than 30 µm (%) 
 

 مشخصات نشانگرهای مورد استفاده در آنالیزها -2جدول

Table 2- Summary of characteristic SNPs used in the analysis 
میانگین 

فاصله بین 

SNP  (Kb) 

Average SNP 

interval 

 SNPتعداد 

حذف شده از 
Call rate 
No. of cut 

SNP from 

call rate 

حذف  SNPتعداد 

شده از حداقل 

 فراوانی آللی

No. of cut SNP 

from MAF 

تعداد نشانگر 

بعد از کنترل 

 کیفی
No. of SNP 

after QC 

تعداد نشانگر 

قبل از کنترل 

 کیفی
No. of SNP 

before QC 

طول 

(Mb) 

Length 

 کروموزوم

Chromosome 
 

53.05 88 526 5168 5694 275.41 1 
61.01 73 436 4036 4472 248.97 2 
60.03 60 581 3191 3772 224.00 3 
56.02 56 570 2098 2668 119.22 4 
60.01 54 568 1778 2346 107.84 5 
59.02 52 523 1957 2480 116.89 6 
54.02 50 266 1845 2111 100.01 7 
54.07 50 305 1653 1958 90.62 8 
61.09 49 487 1546 2033 94.58 9 
59.03 48 279 1461 1740 86.38 10 
62.01 47 184 991 1175 62.17 11 
60.05 45 308 1301 1609 79.03 12 
65.02 45 322 1270 1592 82.95 13 
63.02 42 182 991 1173 62.57 14 
63.01 39 305 1278 1583 80.78 15 
61.04 38 306 1170 1476 71.69 16 
60.02 35 171 1204 1375 72.25 17 
57.02 34 172 1201 1373 68.49 18 
63.01 31 241 954 1195 60.45 19 
60.05 30 244 845 1089 51.05 20 
59.03 23 142 841 983 49.99 21 
54.01 22 175 935 1110 50.78 22 
63.02 18 147 985 1132 62.28 23 
66.03 17 119 628 747 41.98 24 
54.05 18 74 824 898 45.22 25 
60.07 14 84 728 812 44.05 26 
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 نتایج حاصل از مراحل مختلف کنترل کیفی
رأس از گوسفندان نژاد زندی با استفاده  96در این تحقیق 

گوسفندی تعیین ژنوتایپ شدند. ابتدا  50Kهای آرایهاز 
جنسیت ثبت شده در مقابل جنسیت برآورد شده مورد 
آزمون قرار گرفت که نتایج این بخش صحت کامل 
ژنوتیپینگ و جنسیت ثبت شده را نشان داد. همچنین 

نمونه مورد بررسی قرار گرفت  3میزان تکرار پذیری در 
تایج قبلی همخوانی کامل داشته و نتایج این نمونه ها با ن

و به این ترتیب از صحت بالای ژنوتیپینگ اطمینان حاصل 
نشانگر به کار رفته در این تحقیق،  54241شد. از مجموع 

نشانگر توانستند مراحل مختلف کنترل کیفیت را  40879
نشانگر به دلیل حداقل  7717بگذرانند. به طور کلی 

نشانگر به دلیل نرخ  1070، 05/0فراوانی آللی کمتر از 
نشانگر به دلیل  117در هر نمونه،  %95ژنوتیپینگ کمتر از 

نشانگر روی  1542عدم تعادل هاردی واینبرگ، 
نشانگر با موقعیت ناشناخته و  2916و  Xکروموزوم 

 %95 از کمتر ژنوتیپینگ نمونه به دلیل فراوانی 2همچنین 
زوم، تعداد حذف شدند. تعداد نشانگرها به ترتیب کرومو

کروموزوم قبل و بعد کنترل کیفیت،  نشانگرها به ازای هر
تعداد نشانگرهای حذف شده به تفکیک هر کروموزوم و 

نشان داده  2در جدول  هاSNPبین جفت میانگین فاصله 
   شده است.

و تصحیح اثر لایه بندی کنترل اشتباه نوع اول 

 جمعیتی و میزان خویشاوندی
نشانگر در مطالعات پویش ژنومی، حداقل با افزایش تعداد 

سازی نتایج مثبت دروغین )اشتباه نوع اول( اهمیت 
کند. آزمون متعددی برای تصحیح نتایج بالاتری پیدا می

به توان پویش ژنومی وجود دارد که از مهمترین آنها می
هوشبرگ _نرخ کشف خطای مثبت )بنجامین هایآزمون

به  بنفرونی و سیداک، (، هولمیکیوتیالی_بنجامینو 
اشاره ای مرحله به صورت تک Pصورت تصحیح ارزش 

در تحقیق حاضر از  .(2015)چانگ و همکاران  کرد
تصحیح بنفرونی جهت حداقل سازی نتایج مثبت دروغین 
استفاده شد. بررسی نتایج این تحقیق نشان داد که نتایج 

تر نسبت به و سختگیرانه هولمتصحیح بنفرونی مشابه 
 بود. سیداک

بندی جمعیتی که ناشی از تفاوت در فراوانی آللی زیر لایه
ها به دلیل تفاوت ژنتیکی جد مشترک و همچنین جمعیت

تواند نتایج یک مطالعه ارتباط میزان خویشاوندی می
که در مطالعات  ژنومی را با مشکل مواجه نماید چرا

شود که جامعه مورد مطالعه پویش ژنومی فرض می
. در نظر گرفتن (2008)پیرسون و مانولیو  باشدمیهمگن 

تواند منجر به کاهش نتایج مثبت اثرات خویشاوندی می
های متعددی جهت آنالیز دروغین شود. تا کنون روش

ای پویش ژنومی با در نظر گرفتن اثرات خویشاوندی داده
با رگرسیون تصادفی،  PCAارائه شده است که آنالیز 

GBLUPری مختلف بیزی،، روشهای آما EMMAX ،
MLMM ( و مقیاس بندی چند بعدیMDS از مهمترین )

 MDSباشند. در این تحقیق از آزمون ها میاین روش
ها به عنوان برای لحاظ نمودن خویشاوندی در آنالیز داده

یک راهکار در کنترل نتایج مثبت دروغین استفاده شد. 
ه را این روش ابعادی که فاصله ژنتیکی مشاهده شد

 Identity By Stateدهد بر اساس روش توضیح می
نماید. در این تحقیق جهت بررسی نحوه شناسایی می

های این آزمون در کنترل نتایج، تأثیر لحاظ نمودن داده
بوده است که  داراثرات ثابت معنیمدل اولیه فاقد هرگونه 

کروموزوم  3ی روی هاپلوتیپمنطقه  3منجر به شناسایی 
و  MDSشد. در حالیکه با در نظر گرفتن نتایج آزمون 

)اثرات ثابت  سال نمونه برداریهمچنین اثر سال تولد و 
توانند نتایج مثبت ( به عنوان عواملی که میدارمعنی

منطقه  2دروغین ایجاد کنند، این تعداد جایگاه به 
. علاوه براین، کروموزوم کاهش یافت 2ی روی هاپلوتیپ

  .ارائه شده است 1در شکل  Q-Qهای مربوط به پلات
ها مشخص است لایه بندی جمعیتی همانطوریکه در پلات
، 127/1دهد که به ترتیب برابر با ضعیفی را نشان می

، MDF ،FDCVبرای صفات  009/1و  059/1، 101/1
FD≥30  وSL  بودند. به عبارت دیگر، هر گونه انحراف از

 باشد.خط نشان دهنده وجود اختلاط و ارتباط ژنتیکی می
این تحقیق به کار گرفته شد به طور  که در MDSآزمون 

های ، از دیگر روشPCAکلی انعطاف پذیرتر از روش 
باشد. متداول در کنترل نتایج در مطالعات ژنومی می

های ازمند این است که دادهنی PCAاستفاده از روش 
ای داشته باشند در مورد استفاده توزیع نرمال چند جمله
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این محدودیت را ندارد. همچنین در  MDSحالیکه آزمون 
، ابتدا باید ماتریس کوواریانس محاسبه شود PCAآزمون 

-برای هر نوع از تشابهات و فواصل می MDSدر حالیکه 

باشد. در یکی از این روشها می IBSتواند به کار رود که 
تواند از روش ماتریس می MDSیک حالت نیز آزمون 

کوواریانس محاسبه شود که در این صورت نتایج کاربرد 
این آزمون در تصحیح لایه بندی جمعیتی برابر روش 

PCA  (2008لی و یو )می باشد. 
 

 

(، طول FDCV(، ضریب تغییرات قطر الیاف )FDبندی جمعیتی در صفات قطر الیاف )برای ارزیابی لایه Q-Qهای پلات -1شکل 

 ( در نژاد گوسفند زندیF≥30میکرومتر ) 30( و نسبت الیاف که مساوی یا بزرگتر از SLاستاپل )

Figure 1- Plots Q-Q for evaluation of stratification for Fibre diameter (FD), fiber diameter coefficient of 

variation (FDCV), Staple length (SL), and the proportion of fiber that are equal or more than 30 µm (F≥30) in 

Zandi sheep breed 

 

 هاهاپلوتیپآزمون 
تواند سبب بهبود قدرت ها میهاپلوتیپاستفاده از آزمون 

ها نسبت هاپلوتیپهای ارتباط ژنومی شود زیرا آزمون
یا  QTLبالاتری با  LDتوانند در به نشانگر انفرادی می

های کاندیدا باشند. بنابراین استفاده از آزمون ژن

اسایی نواحی ژنومی با ها ممکن است باعث شنهاپلوتیپ
روی صفت مورد بررسی باشد که در دار ارتباط معنی

شوند. با تک نشانگری شناسایی نمی آزمون ارتباط
 در آمیختگیعامل  سهو  GLMاستفاده از نتایج آزمون 

و لایه بندی  تولد و سال نمونه برداریشامل اثر سال 
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در  اثرات ثابتژنتیکی به طور کامل همزمان به عنوان 
-رتباط معنیآنالیز محاسباتی وارد شد. در این حالت ا

ر الیاف و میانگین قطها و صفت هاپلوتیپداری آزمون 

روی  Mb 1ی هاپلوتیپدو قطعه ضریب تغییرات قطر الیاف 
 (.3شناسایی شد )جدول  13و  11های کروموزوم

 

 ها با صفات تولیدی پشمهاپلوتیپارتباط  -3جدول

Table 3- Association haplotypes with wool production traits 
P- value صفت مرتبط 

Related-trait 

اندازه پنجره )تعداد 

SNP) 

Window size 

(no.SNP) 

 2-نشانگر

SNP-2 

 1-نشانگر
SNP-1 

 -کروموزوم

 مگاباز

Mb -Chr 

5-10×1.55 - 15 OAR1_144015756_X.1 OAR1_143087719.1 132-1 

1.59×10-4 - 20 OAR1_205123535.1 OAR1_204033889.1 1-189 
2.34×10-4 - 15 OAR1_278980576.1 OAR1_277983951.1 1-257 
1.00×10-5 - 20 OAR6_50026575.1 OAR6_49035950.1 6-44 
4.12×10-3 - 15 OAR6_79610534.1 OAR6_78519354.1 6-72 
2.96×10-8 FD 15 OAR11_42487494.1 s18734.1 11-39 
2.45×10-7 FD, FDCV 20 s45227.1 s55896.1 13-56 
1.07×10-5 - 15 OAR13_65432300.1 OAR13_64379923.1 13-59 
6.11×10-5 - 10 OAR15_84885513.1 OAR15_82519111.1 15-76 
2.36×10-4 - 15 OAR17_6510526.1 OAR17_5778603.1 17-5 
4.28×10-3 - 20 s42375.1 OAR18_17194010.1 18-17 

 

دار روی کروموزوم شماره معنیی هاپلوتیپاولین ناحیه 
و حاوی  SNPنشانگر  15مگابازی شامل  39در ناحیه  11
که مهمترین ژن مرتبط با صفات مورد ژن مختلف بود  20

 باشد. می ERBB2کاندیدا  ژنمطالعه، 

که (، ERBB2) 2گیرنده تیروزین کینازژن کاندیدای 
HER2 گیرنده  عضوی از خانوادهشود، هم شناخته می

اعضای های کد کننده باشد که ژنتیروزین کینازها می
این  ( هستند.EGF) اپیدرمیفاکتور رشد های پروتئین

انواع مختلفی  تحریکو ها بواسطه تحریک رشد نپروتئی
کلیدی  ها از جمله سلوهای اپیدرمی پوست نقشسلولاز 

فاکتور رشد اپیدرمی  باشند.داشته و نوعی سیتوکین می
-لدر سلو RNAهمچنین باعث افزایش ساخت پروتئین و 

  .(Genecards) شودهای اپیدرمی در انسان می
توسعه مو از  در انسان در رشد و ERBB2کاندیدای ژن 

های های سلولروتوبولنمودن میک استحکامطریق 
 .(UniProtKB) دنقش دارمیانی مو(  لایهکورتکس )

رود و تعیین کننده کورتکس بخش اصلی مو به شمار می
باشد و نقش اصلی در مو میاستحکام، رنگ و بافت 

علاوه براین، ژن  های مو دارد.کراتین اتصال های
رشد در فرآیند بیولوژیکی تنظیم مثبت  ERBB2کاندیدای 

در ارتباط هستند و فسفریله نمودن پروتئین ها سلول
(Genecards.) 

با هدف  RNA-Seqای با استفاده از تکنولوژی مطالعهدر 
های تعیین کننده میزان و درصد تعییین تفرق بیان ژن

پروتئین شیر در اوج شیرواری در گاوهای شیری 
به عنوان یکی از ده ژن  ERBB2هلشتاین، ژن کاندیدای 

کاندیدای مؤثر بر تنظیم سنتز پروتئین شیر گزارش شده 
 (.2016 )لی و همکاران،است 

قطر الیاف و میانگین مؤثر بر ی هاپلوتیپدومین ناحیه 
در  13روی کروموزوم بود،  ضریب تغییرات قطر الیاف

ژن بود  8نشانگر و حاوی  20مگابازی شامل  56ناحیه 
 کاندیدا ژنمرتبط با صفات مورد مطالعه، که مهمترین 

GNAS نوکلئوتیدی گوانین  -پروتئین اتصالباشد. ژن می
از طریق فعال دارای نقش سیگنالینگ  اواحد آلف زیر

دیل آدنوزین )آنزیم کلیدی تبسیکلازها  تنمودن آدنیلا
باشد و میمونو فسفات حلقوی(  تری فسفات به آدنوزین

 یلکولهاباعث افزایش فعالیت مو در نتیجهاز این طریق 
یک  cAMP شود.می cAMP مونو فسفات حلقویآدنوزین 
-می سلولی هایدر بسیاری از واکنشان ثانویه پیام رس

همچنین در فرآیندهای  GNASژن (. Genecardsد )باش
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لیپولیز، پاسخ سلولی به بیولوژیکی مهمی مانند 
ها مو کلاژن و تشکیل فولیکول ، تحریکگلیکونئوژنزیس

همچنین ارتباط ژن  (.UniProtKBنقش دارند )در جنین 
GNAS  اثبات رسیده به پوست در انسان با رشد و توسعه
داری بین معنی ارتباطدر حیوانات،  (.UniProtKBاست )

میانگین با صفات  GNAS کاندیدای چند شکلی در ژن
گاو گوشتی رأس  138، در خوراک مصرفی و وزن زنده

 (.2010)مگی و همکاران،  گزارش شده استلیموزین 
های گزارش شده در مناطق مورد نظر به QTLبررسی 

دار نشان داد که معنی هاپلوتیپدر اطراف هر  Mb 1ابعاد 
های گزارش شده QTLهای مدنظر با در این مناطق جایگاه

ضریب تغییرات قطر میانگین قطر الیاف و ت ابرای صف
 .گزارش شده استالیاف 

های مرتبط با کیفیت پشم در مناطق QTLبررسی 
 QTLی شناسایی شده، نشان دهنده وجود یک هاپلوتیپ

مرتبط با  11روی کروموزوم  cM 70.6-66.6در ناحیه 
( در منطقه ژنومی FDCVضریب تغییرات قطر الیاف )

 رولدان و همکاران بود. تحقیقشناسایی شده در این 
گوسفند  با بررسی خصوصیات پشم در نژاد (2010)

-ای، منطقهنشانگر ریزماهواره 36با استفاده از  مرینوس

تغییرات قطر  کردند که با ضریبای ژنومی را گزارش 
دار معنیدر ارتباط  واریانس( در این نژاد %46/17الیاف )

 40.7-38.1گزارش شده در موقعیت  QTL. (P˂0.05) بود

Mb  شناسایی شده  هاپلوتیپقرار داشت که در محدوده
علاوه بر  قیق بود.حدر این ت 11اره روی کروموزوم شم

، 13روی کروموزوم  Mb 9.8جایگاه مذکور، در ناحیه 
QTL  در ارتباط با ضریب تغییرات قطر الیاف گزارش

معنی دار در  هاپلوتیپشده است که در تحقیق حاضر 
دومین ناحیه  شناسایی و تشخیص داده شد.Mb 23 ناحیه 

ای از در منطقه 13دار روی کروموزوم ی معنیهاپلوتیپ
مرتبط با  QTLژنوم تشخیص داده شد که قبلًا یک 

 ویتزیکا و همکاران نگین قطر پشم گزارش شده بود.میا
 INRA( گزارش نمودند با تحقیق روی گوسفندان 2007)

 852قوچ و  30بره حاصل از تلاقی  1310شامل  401
میکروستلایت روی  4میش بود، ژنوتایپ نمودن 

ارتباط معنی  Mb 64.9-64.8، در ناحیه 13کروموزوم 
 داری با میانگین قطر الیاف گزارش نمودند.

 

 نتیجه گیری کلی
 MDSو  GCدر این مطالعه با توجه به اینکه از دو آزمون 

برای بررسی ساختار جمعیتی گوسفند نژاد زندی به کار 
برده شد، نتایج به دست آمده حاکی از عدم وجود لایه 

 بود.مورد بررسی بندی و اختلاط ژنتیکی در این جمعیت 
ی هاپلوتیپهای آزمون ارتباط ژنومی علاوه براین یافته

 GNASو ERBB2های کاندیدا منجر به شناسایی ژن
 ولیمولک عملکرد شده،شناسایی کاندیدای هایژن گردید.
بهبود  برای انتخاب داشتند. الیاف پشم صفات با مرتبط

 از استفاده با کیفی در پشم تولیدی در گوسفندان زندی
 خواهد ژنتیکی پیشرفت در تسریع باعث ها،یافته این

 .گردید
 

 سپاسگزاری
کمک در  به دلیلخانم زینب عمرانی  ازنویسندگان مقاله 

را گیری صفات پشم در آزمایشگاه کمال تشکر اندازه
 دامی تولیدات بهبود و نژاد اصلاح مرکز. همچنین از دارند

 و پرورش ایستگاه و پروژه مالی حمایت خاطر به کشور
( خجیر ایستگاه) تهران استان زندی گوسفند نژاد اصلاح

 پروژه این اجرای در حیوانات گذاشتن اختیار در برای
 .داریم را تشکر کمال
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Introduction: Identifying of genes with large effects on economically important traits, has been one 

of the important goals in sheep breeding. Over the last decade, by the advent of genome-wide panels 

of single nucleotide polymorphisms (SNPs), it has become possible to identify and localize QTLs for 

complex traits in many livestock species. One important obstacle in association studies is the 

confounding effect of population structure. Because this effect generally increases in proportion to 

population size, population structure remains a major concern in association analyses. To date, 98 

QTLs for wool traits have been reported via genome scan based on marker-QTL linkage analyses 

(http://cn.animalgenome.org/cgi-bin/QTLdb/OA/index, 27 Aug, 2017). Compared with traditional 

QTL mapping strategies, a GWAS has major advantages both in its power to detect causal variants 

with modest effects and in defining narrower genomic regions harboring causal variants for 

economically important traits. In this study, we assessed population stratification and performed a 

genome-wide association study (GWAS) of wool quality traits in Zandi sheep.  
Material and methods: A total of 96 Iranian Zandi sheep was used in the study. The following four 

traits were analyzed: staple length (SL), mean fiber diameter (MFD), fiber diameter coefficient of 

variation (FDCV), and the proportion of fiber that was equal or more than 30 µm (F≥30). Animals 

were genotyped using 50 K SNPChip panel. Quality control of the genotype data consisted in 

removing SNPs with a call rate less than 95 %, SNPs with a minor allele frequency (MAF) less than 

5 %, SNPs with more than x % missing genotypes, and SNPs that deviated strongly from Hardy–

Weinberg equilibrium (P < 10−6). The PLINK was used to generate the matrix using the GLM 

algorithm. In this study, although the resources of this breed were very clear, we still examined the 

distribution of the test statistics obtained from the numerous association tests. We also assessed their 

deviation from the expected distribution of no SNPs being associated with the trait of interest using 

a quantile-quantile (Q-Q) plot, which is commonly used to analyze population stratification in 

GWAS. We use SNPEVG tool to show the (Q-Q) plot. The Bonferroni method was used to adjust for 

multiple testing from the number of SNP loci detected. We declared a significant SNP at the genome-

wide significance level if the raw P-value was0.05/N, here N is the number of SNP loci tested in the 

analysis. The exact positions of the annotated genes were extracted from the latest sheep genome 

Oar_v4.0 assembly along with the NCBI annotation release 102 of the sheep genome. To investigate 

if the significant SNPs detected in this study were within the range of previously identified QTL for 

relevant traits, we searched for meat or production QTL in the Animal QTLdb within a 1-Mb region 

on both sides of each significant haplotype. 

Results and discussion: After quality control, 2 individuals were excluded, leaving 94 sheep for the 

association analysis. Additionally, we removed 1070 SNPs with call rates less than 95% and 7717 
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SNPs with MAF less than 0.05. A total of 40,879 SNPs passed these quality-control filters and were 

retained in the dataset. These SNPs were distributed across 26 autosomes, with the number of SNPs 

per chromosome ranging from 747 to 5694, and with a mean distance between adjacent SNPs ranging 

from 50.4 to 68.7 kb. Wool MFD was 29.85±0.03 µm with an individual sheep range of 22.4-39.04 

µm. The overall coefficient of variation of fiber diameter was 43.12%±0.7% with an individual sheep 

range of 19.7%–68.0%. The average percentages of fiber that had equal or more than 30 µm were 

27.04±0.03% with an individual sheep range of 12.04-43.10%. Average wool staple length was 

11.25±0.03 cm with an individual sheep range of 6-19 cm. The result from genomic control showed 

weak population stratification for SL, MDF, FDCV and F≥30 between populations of Zandi sheep. 

The genomic inflation factors (λgc) for the four traits were equal to 1.127, 1.101, 1.059, and 1.009 for 

MDF, FDCV, FD≥30 and SL, respectively. However, the Q-Q plots clearly showed there was no 

evidence of any systematic bias due to population structure or analytical approach in our case. 

Overally, two significant SNPs at the genome-wise level were identified for FD, and FDCV. No 

significant SNPs was identified for SLor FD≥30. Two Haplotype region within ERBB2 and GNAS 

genes previously reported in human growth and development hair and skin. Haplotypes were located 

with previously QTL reported to affect fiber diameter and fiber diameter coefficient of variation in 

Merino and INRA401 breed sheep. The functions of all of the above genes are directly or indirectly 

related to skin and hair development. Hair follicles are skin appendages and produce hair; therefore, 

we hypothesize that these genes control hair follicle development and fiber diameter trait.  

Conclusion: The results of this study could provide a suite of novel SNP markers and candidate genes 

associated with wool traits and hence, may play an important role in understanding the biology of 

wool traits in fat-tailed sheep. 
 

Keywords: Candidate gene, Genome-wide association study, Population stratification, Wool quality, 

Zandi sheep. 

 


