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 مقاله پژوهشی

 Ovine هیآرابا استفاده از  نستانافغا یعربنژاد ( در گوسفند CNV) یکپ تعداد تنوع یی ژنومیشناسا

50k SNPChip 
 3محمدعثمان کریمی، 2آبادی فراهانی، امیرحسین خلت*2، محمد حسین مرادی1رقیه محمودی

 آموخته کارشناسی ارشد، گروه علوم دامی، دانشکده کشاورزی و محیط زیست، دانشگاه اراک، اراک، ایران. . دانش1
 . استادیار، گروه علوم دامی، دانشکده کشاورزی و محیط زیست، دانشگاه اراک، اراک، ایران.2

 دانشگاه هرات، هرات، افغانستان.. استادیار، گروه علوم دامی، دانشکده کشاورزی، 3
 31/10/1333تاریخ پذیرش مقاله:     22/11/1331تاریخ دریافت مقاله: 

 
 چکیده

( در سطح ژنوم یکی از نژادهای گوسفند کشور افغانستان به نام نژاد عربی و بررسی ارتباط مناطق ژنومی CNVهدف از این پژوهش شناسایی تنوع تعداد کپی )
ها در استان هرات افغانستان های مختلف از محیط پرورش این دامدام با سن نمونه 51تنوع، با مسیرهای بیولوژیکی مختلف بود. برای این منظور حامل این نوع 

شناسایی تنوع  ها،تعیین ژنوتیپ شدند. پس از اجرای مراحل مختلف کنترل کیفیت داده Illumina Ovine 50kSNPهای آوری و سپس با استفاده از آرایهجمع
CNV  در سطح ژنوم این حیوانات با استفاده از مدلHidden Markov افزار نرمPennCNV  ( انجام شد. نتایج حاصل نشان داد که تمام حیوانات 3/0/5)نسخه

ی شناسایی شد. کل طول توالی این مناطق های اتوزومدر تمام کروموزوم CNVتنوع  303موردمطالعه دارای تغییر در تعداد کپی در سطح ژنوم بودند. در مجموع، 
 CNVRناحیه  213پوشان در مجموع  باز بودند. پس از ادغام مناطق هممگا جفت 4/20ازای هر گوسفند  به CNVباز و متوسط مگاجفت 521ژنومی معادل 

شناسی، های بیوانفورماتیکی قرار گرفت. نتایج مطالعه هستییها مورد ارزیابمنظور بررسی مسیرهای متابولیکی مرتبط با آن شناسایی شد. این مناطق ژنومی به
ستم ایمنی و نشان داد که بسیاری از این مناطق با مسیرهای بیولوژیکی مختلفی مانند باروری و عملکرد تولیدمثلی، خصوصیات لاشه و وزن بدن، توسعه سی

 ای در ارتباط هستند. ماهیچه -سیستم اسکلتی
 

 .(، تنوع ژنتیکی، شناسایی ژنومی، گوسفندان افغانیCNVشناسی، تغیرات تعداد کپی )های هستیآنالیز ها:کلیدواژه
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Abstract 
The aim of this study was to identify the genome-wide copy number variations (CNV) in one of the sheep breeds in Afghanistan named Arabic breed, 
and to study the associations between these regions containing this kind of diversity with different biological pathways. For this purpose, 15 animal 
samples from different ages were collected from their natural rearing environment in Herat province of Afghanistan and then were genotyped using 
Illumina Ovine 50kSNP array. After various steps of the data quality control, the genome-wide detection of CNVs was carried out using Hidden 
Markov Model in PennCNV (version 1.0.3) software. The results showed that all animals used in this study have CNVs in their genome. In total, 306 
CNVs were observed for autosomal chromosomes. The total genomic length of CNVs was 128 Mbp and the average CNV numbers per animal was 
20.4. After merging overlapped regions, a total of 286 CNVR regions were identified. These genomic regions were then further evaluated using 
bioinformatics tools for identifying the metabolic pathways associated with them. The results of gene ontology study indicated that many of these 
regions are associated with different metabolic pathways such as fertility and reproductive performance, body weight and carcass characteristics, 
immune system development, and skeletal-muscular system. 
 
Keywords: Afghan sheep, Copy Number Variation (CNV), Gene ontology (GO) analysis, Genetic variation, Genomic detection. 

 

 

 

 

 

 



 یمیکر محمدعثمان ،یفراهان آبادیخلت نیرحسیام ،یمراد نیحس محمد ،یمحمود هیرق

 

 1399 زمستان  4شماره   22دوره 

502

 

 مقدمه

مربوط به  زیادیگوسفند در افغانستان تا حد  ویژهت اهمیّ

 های ویژگیو  یمیاقل یطشرا یایی،جغراف یتموقع

 های وسیعباشد. وجود چراگاهیم این کشور یکیتوپوگراف

را  کشور یای اینو پهناور که حداقل نصف کل جغراف

این دام در کشور پرورش باعث شده است  ،کندمیاحاطه 

نشینان کوچ یاتبر ح یصورت عمده متکهبافغانستان 

درصد  10 پرورش به این روش حدود که طوریهب ،باشد 

  .]54[گیرد میگوسفند و بز را در بر  ایهگله

در افغانستان و بز پرورش گوسفند  مزایایاز جمله 

پرورش  برای تر بیشهای این کشور است که چراگاه این

، شرایط اقلیمی خاطر بهباشد و میمساعد این حیوانات 

العبوربودن علوفه، فقدان منابع آب و صعب ضعیفپوشش 

ها مانند گاو مشکل سایر گونهبرای ها به آن دسترسی

 یگاناستفاده از علوفه را ییگوسفند، توانا ینبنابرا است.

این  نیازهایآن  دنبال بهکشور را داشته و  هایچراگاه

 یگرو د یگوشت، محصولات لبن دیدگاهکشور را از 

. به نمایدتأمین می تر کم قیمتبه  ،محصولات باارزش

 یایستفاده از بقاگوسفند در ا ییتوانا یبترت مینه

و  هامزارع، باغ چرهایپسمانند  یمحصولات زراع

 باشدیم یادارزش ز ارایافغانستان د یطها در شراتاکستان

کشور  یشمال جمعیت غالب بخش یعرب نژاد .]1[

های نژادین تر مهمیکی از  نژاد نیا. باشندمی افغانستان

 53که حدود  است هرات استان دریافته گوسفند پرورش

. دهدیم لیتشکنیز  را افغانستان گوسفندان کل ازدرصد 

 جثه،ی بزرگ به توانیم نژاد نیای پیفنوت های ویژگیاز 

 دو هر در بلندی هاگوش وی ارپرو تیقابلبودن،  شاخبی

 دیسف و اهیس گوسفندان نیا اکثر رنگاشاره کرد.  جنس

 حال نیا با. استی شانیپ دری مشخص دیسف نوار با همراه

 یاقهوه رنگ هرات استان دری عرب نژادگوسفندان  تر بیش

بوده و وجود  دارجمله نژادهای دنبهاز  یعرب نژاددارند. 

کرده  میآن را به دو قسمت تقس نبه،در قسمت د یچرب

پرورش  گوشت تولید منظور به عمده طور بهنژاد  نیاست. ا

 .]1[ شودیم داده

در افغانستان،  پرورش گوسفندبسیار ت اهمیّ وجودبا 

یپی و شجره دقیقی برای این دام در دسترس رکورد فنوت

و  های تحقیقاتیبرنامه این واقعیت، اجرایکه  ،باشدنمی

با را  ان افغانیگوسفندنژاد زمینه اصلاحدر  کاربردی

 شرایطدر  بنابراین،کند. می رو روبههای زیادی یتمحدود

که بتوانند با  هاییپژوهش یو اجرا یموجود، طراح

 داریگوسفند پیشرفتمشکلات در  ایندرنظرگرفتن 

گشا باشند، راه بعدی های پژوهشاجرای کشور مؤثر و در 

 رسد.مینظر  به ضروری

 چندشکلیکه قادر هستند  هاییتراشهامروزه با ابداع 

 طور بهرا در سراسر ژنوم ( زیادی SNP) ئوتیدینوکلتک

های ، افقکنند هی شناساییکوتادر مدت زمان و  زمان هم

های ژنومی و شناسایی مناطق جدیدی نیز در زمینه ارزیابی

و  هاژنومی مرتبط با صفات مهم اقتصادی در دام

با  است. های سنتی ایجاد کردهها با روشیگزینی آنجا

های سالشده در طی  انجام های پژوهشاین وجود اکثر 

کلئوتیدی در اخیر روی شناسایی تنوع چندشکلی تک نو

های های مختلف متمرکز شده است. یکی دیگر از تنوعمدا

مورد بررسی قرار گرفته  تر کمموجود در سطح ژنوم که 

 :Copy Number Variationاست، تنوع در تعداد کپی )

CNVهای موجود دردهنده چندشکلی( است که نشان 

که  در بین افراد مختلف است ژنوماز  ایتعداد کپی قطعه

درصد  00و بیش از طول باز  حداقل یک کیلو جفت دارای

ند امیتوع تنونوع  یناسد ر. بهنظر می]3[باشند تشابه می

د به خورا  منوژدر  دموجوع تنواز  توجهی صد قابلدر

مقایسه با در  کهص بهخصو. هدص دختصاا

 یوحاع ین تنوااز  حدوا( هر SNP) ینوکلئوتید جهشتک

 .]51[ست ا تری بیشت طلاعاا
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در  2003ها از سال در ژن CNVات خصوصیّ

موردتوجه قرار گرفته است. از  یوانمطالعات انسان و ح

در  CNVدر ارتباط با  یآن زمان تاکنون مطالعات مختلف

صورت گرفته که به سبب آنها  های اهلیانسان و گونه

در انسان  های پیچیدهبیماریمرتبط با  هایاز ژن بسیاری

که  ،است شده شناسایی های در داماداقتصمهم و صفات 

از  بیشرا  ژنتیکینوع از تنوع  این تر بیشت مطالعه اهمیّ

دهد نشان می ها پژوهشکند. مثلاً برخی  میآشکار  پیش

در ژنوم بز منجر  kb7/55 حذف ناحیه بین ژنی به طول 

 CNVوجود یک  چنین همو  ،]53[ شود می به حذف شاخ

با فنوتیپ تاج نخودی در  Sox5واقع در اینترون ژن 

 مرتبط است. ]25[ها جوجه

د ندهمینشان  قبلی های پژوهشاکثر  که اینباتوجه به 

در  یپیبا صفات مهم فنوت، CNVحامل از مناطق  یاریبس

بررسی اساس برو از طرفی  ،انسان و دام در ارتباط هستند

 گزارش درباره نیاول پژوهش نی، امنابع انجام شده

 گوسفندانهای ژنومی درهیبا استفاده از آرا CNV شناسایی

تنوع در  ، شناساییین پژوهشاهدف از  باشد،ی میافغان

گوسفندان افغانی نژاد ( در سطح ژنوم CNV) کپیتعداد 

عربی و ارزیابی بیوانفورماتیکی مناطق ژنومی شناسایی 

تواند نقش می پژوهشاین حاصل از  نتایج .شده بود

 ژنومی کاندیدای مرتبط بامناطق  شناساییدر  مهمی

 یجهآورد و درنتفراهم  نژاد ایندر  اقتصادیصفات مهم 

نژادی بعدی مطالعات اصلاحانجام را در  های جدیدیافق

 ایجاد نماید. در گوسفندان افغانی

 

 هاروش و مواد

رأس گوسفند نژاد عربی کشور  51از  پژوهشدر این 

استفاده سنین مختلف  ازنر(  هفت ماده و هشتافغانستان )

های مردمی استان هرات افغانستان واقع در شد، که از گله

 .]1[ند آوری شدکهنه و رباط سنگی جمعشهرهای کشک

حاوی ماده ضد انعقاد  خون هایهنموناز  DNAاستخراج 

EDTA نییتعروش استخراج نمکی انجام و سپس  به 

 OvineSNPهای با استفاده از آرایه هانمونه پیژنوت

Chip50K Beadchip  شد انجامایلومینا در کشور ایتالیا .

جایگاه  13132 ها امکان تعیین ژنوتیپاین تراشه

 Xو کروموزوم  یکروموزوم اتوزوم 23 در SNPنشانگری 

نشانگرهای موجود  پژوهش،البته در این  .را فراهم آوردند

 دلیل توزیع متفاوت الگوی های جنسی بهدر کروموزوم

IBD (Identical by descent و اندازه مؤثر و در نتیجه )

ها، از شده روی آن های شناساییCNVاریب در شناسایی 

 آنالیزهای بعدی کنار گذاشته شدند.

ها از مدل مخفی CNVدر این پژوهش برای شناسایی 

( برنامه HMM: Hidden Markov Modelمارکف )

PennCNV  افزارنرم نیا. ]50[( استفاده شد 3/0/5)نسخه 

 گنالیشدت س یهاداده از تواندیم هاCNV نییتع یبرا

 یاستفاده کند. مدل مخف Illumina یهاهیحاصل از آرا

( 3/0/5)نسخه  PennCNVافزار در نرم( HMM)مارکف 

از جمله،  هاCNVکشف  یبرا یمختلف یاز منابع اطلاعات

 :LRR)ی دینوکلئوتتک جهش هر گنالیس شدت نسبت

Log R Ratio ،)تکی هایشکل چندی آللی فراوان-

 یفراوانو  (BAF: B Allele Frequency) یدینوکلئوت

 B (PFB: Population frequency of Bآلل  تیجمع

alleleکند. ( استفاده می 

 نییتع یهاداده از را آلل هر گنالیس شدت افزارنرم نیا

 به مربوط اطلاعات سپس و کندیم استخراج هیآرا پیژنوت

 بیرا ترک یدینوکلئوتتک یچندشکل فاصله و یآلل یفراوان

 را هاCNVمارکف  یمخف مدلکرده و با استفاده از 

که همان  Yو  X ریمنظور از مقاد نیا ی. براکندیم ییشناسا

 Rپارامتر است، استفاده شد.  Bو  A یهاآلل گنالیشدت س

 دیآیدست م به Bو  Aدو آلل  گنالیاز مجموع شدت س

(R=X+Y .)مقدار  گنالیکل شدت س یساز نرمال منظور به
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R شده( بر مقدار  شده )مشاهده محاسبهR میمورد انتظار تقس 

 شده مشاهده R کسر تمیاز لگارR (LLR )نسبت  تمیو لگار

مورد انتظار  R. دآمدست  به مورد انتظار Rبر مقدار  تقسیم

 از)که  متعارف یکیژنت یهادسته یخط یابیاز درون

تتا  پارامتر. دیآیم دست به( شده حاصل رفرنس یها نمونه

() محاسبه  یکه براBAF شدت نسبت و شودیاستفاده م 

 یدینوکلئوت تک یچندشکل آلل دو شده نرمال یآلل گنالیس

( محاسبه شد که 5)رابطه  کمک به کند،یم یریاندازگ را

 .]51[ کندیم رییتغ کی و صفر نیب آن مقدار

                                    (5ه رابط
(
 

 
)

(
 

 
)

⁄ 

BAF نرمال شده آلل  ینسب گنالیبه کسر شدت سA 

محاسبه  2 رابطه اساس بر آن ارکه مقد گرددیبر م Bو 

 . ]53[ شودمی

 =BAF                                                 (2رابطه 

{
 
 
 
 

 
 
 
 

          
    (     )

(       )             
⁄

       (     )
(       )             
⁄

          }
 
 
 
 

 
 
 
 

 

های دهنده ارزشنشان BBو  AA ،AB رابطهدر این 

تتا برای سه خوشه ژنوتیپی ایجادشده توسط مجموعه 

و  LRRدو پارامتر  بیترکباشد. های رفرنس مینمونه

BAF ییشناسا یبرا CNV های موجود در سطح ژنوم با

)نسخه  PennCNVدر برنامه  HMMاستفاده از الگوریتم 

 استفاده شد. ( 3/0/5

های موجود در سطح ژنوم CNVپس از شناسایی 

گوسفند عربی از نوع حذف، اضافه یا هر دو، نواحی 

CNVR ییشناسا قیطر از CNVان( پوش هم) مشترک یها

ند شد نییتع مختلف، افراد در (bp) بازیک جفت با حداقل

 از انپوش هم ینواح پژوهش نیا دربه این منظور . ]51[

ها CNVR ادغام شدند و Excel 2010 برنامه قیطر

( فهااض و)حذف  دو هر و اضافه حذف، عنوان به

 .شدند یبند طبقه

 CNVشده در مناطق حاوی  های گزارشسپس ژن

ژنومی آن  شده در گوسفند عربی و مناطق متناظر شناسایی

 Biomart داده گاهیپادر انسان با استفاده از 

(http://www.ensembl.org/biomart)،  مورد بررسی قرار

شده در فاصله  های گزارشگرفتند. به این منظور ابتدا ژن

 CNVR مناطق نییپا و بالا هیناح باز جفت لویک 210

 مرتبطی ژنی هاشبکه نییتعی براسپس  و استخراج شدند

( وارد برنامه GO) شناسیی هستیهالیتحل و هیتجز و

Cytoscape (http://www.cytoscape.org ) (5/7/3)نسخه 

 تعاملات ،(5/7/3)نسخه  Cytoscape نیآنلا برنامه ند.شد

 از منظور نیا به. کندیم ینیبشیپ و ییشناسا را یژن

 و میترس امکان که شد استفاده افزارنرم نیا cluGO افزونه

 و یستیز یرهایمس و یمولکول کنشبرهم یهاشبکه زیآنال

 و هایسینوهیحاش با شبکه نیچند ادغام چنین هم

  .کندیم ی را فراهمانیب یها لیپروفا

 

 و بحث جینتا

درصد حیوانات  500نتایج حاصل نشان داد که 

در سطح ژنوم خود  CNVموردمطالعه دارای تنوع 

پس از  و CNV تنوع 303تعداد  که در مجموعباشند  می

کل  در CNVRناحیه  213ان تعداد پوش همادغام مناطق 

هر  ازای به CNVمتوسط تعداد  حیوانات شناسایی شدند.

 شده های شناساییCNVیطول توال . کلبود 4/20گوسفند 

 نسبتو باز مگا جفت 521معادل حدود  در سراسر ژنوم

درصد  44/3نیز  هر حیوان ازای به به کل ژنوم CNVطول 

 . (5)جدول  آمد دست به

 اضافه و حذفی هادر حالت CNVدرصد  یبررس

و  هفتدرصد حذف در کروموزوم  نیتر بیشکه  نشان داد

http://www.ensembl.org/biomart/
http://www.cytoscape.org/
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. شدمشاهده  سهدرصد اضافه در کروموزوم  نیتر بیش

 نشد، مشاهده هاآن در CNV چیه که 23 کروموزوم جز به

 53، 52، نه، یک یهاکروموزوم در حذف درصد نیتر کم

درصد اضافه در  نیتر کمحذف بود و  کیبا تعداد  24و 

 همهدر  باًیتقر نژاد، نیا در. بود 22کروموزوم 

از حذف بود.  تر بیش اضافه، ازی ناش CNV ها کروموزوم

یزان م 23 و 22، 51، 57، 54، چهار یهادر کروموزوم

نژاد  نیدر ا در مجموع. بوددرصد 500 اضافه حالت

 14/73 ،ینوع حذف دو کپ ها ازتنوع ازدرصد 31/50

از نوع اضافه درصد  01/7 ،یکپ کیاز نوع اضافه درصد 

ذف حاز نوع  CNV چیبود. در پژوهش حاضر ه یدو کپ

های CNVتوزیع  مشاهده نشد. یدر نژاد عرب یکپیک 

ارائه  (5)شده با طول توالی مختلف در جدول  مشاهده

 شده است.
 

 

( CNVهای توصیفی تغییرات تعداد کپی ). آماره1جدول 

 شده در نژاد گوسفند عربی افغانستانشناسایی

 CNVآماره توصیفی  ارقام

 هاCNVتعداد 303

 ازای هر حیوان به CNVتعداد  4/20

 CNVRتعداد  213

 (کیلو باز) CNVکل  طول 521107

5ازای هر حیوان به به کل ژنوم  CNVطول  نسبت 44/3
 

 (کیلو باز) CNVطول  نیانگیم 425

 (کیلو باز) CNVطول  انهیم 305

 )کیلو باز(  20-500تعداد و درصد بازه طولی  15درصد(  57)

 )کیلو باز( 500-100درصد باز طولی تعداد و  573درصد(  13)

 )کیلو باز(  100تر از  تعداد و درصد بازه طولی بیش 12درصد(  27)

 قیتحق نیا در ensembl.org گاهیپا براساس گوسفند ژنوم طول. 5

 .است شده گرفته نظر در کیلو باز 2100000

 

 هر ازای به CNV تعداد متوسطدر این پژوهش 

. تعداد تنوع بود 4/20در نژاد عربی افغانستان  گوسفند

CNV شیری و  گوسفند های مشابه برای در پژوهش

 53/50 رانیا یبوم گاو و ]5[ 0/53دومنظوره ایتالیایی 

 یهاعتنو لطوو  ادتعد .گزارش شده است ]4[

 ارفزامنر ،شناساییروش  ،نمونه ادبه تعد هشد شناسایی

 دهستفااردکم نشانگر مواتردام و  گونه ده،ستفاا ردمو

نتایج در  فختلاا ا،لذ .]52[ دارد بستگی شناسایی ایبر

شته باشد. دا دیلایل متعدد نداتومختلف می تمطالعا

نمونه  51که در پژوهش حاضر از  عنوان مثال، درحالی به

های  مربوط به نژاد عربی استفاده شده است، در پژوهش

 55، از مجموع CNVشده دیگر، با هدف شناسایی  انجام

نمونه مربوط به شش نژاد گوسفند ایتالیایی )یک تا دو 

ازای  نمونه به 50و یا حدود  ]5[ازای هر نژاد(  نمونه به

استفاده شده است، به  ]4[هر نژاد گاو بومی ایران 

 CNVتر  رسد تعداد بیشنظر می همین خاطر به

تواند توسط تعداد شده در این پژوهش می شناسایی

تأثیر تر مورداستفاده در پژوهش حاضر تحت  بیش نمونه

حالت  CNVمشاهده شد که چنین  هم .قرار گرفته باشد

لیل د ند بهامر میتوا ینا کهبود، حذف تر از  اضافه بیش

این واقعیت باشد که معمولاً عوارض فنوتیپی ناشی از 

حذف بسیار شدیدتر از اضافه و غیرقابل تحمل 

ای یواناتی که دچار حذف قطعهباشد، لذا معمولاً ح می

تری داشته و در  شوند شایستگی کم از کروموزوم می

 .]51[تری دارند  طی فرایند تکامل قدرت ماندگاری کم

ان، در پوش هممطالعه پس از ادغام مناطق  نیدر ا

ها CNVR. مدآ دست به CNVRمنطقه  213مجموع 

 «Gain»حذف(،  یحاو CNVR) «Loss»عنوان  تحت

(CNVR و شدگیی اضافهحاو )«Mixed» (CNVR 

ند که به این شد یبند( طبقهاضافهشامل حذف و 

ها برای CNVRترتیب در این پژوهش نقشه توزیع 

های اتوزومی این نژاد اولین بار در سطح کروموزوم

 (. 5توسعه یافت )شکل 
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( Mbهای اتوزومی در نژاد گوسفند عربی افغانستان. در این شکل طول کروموزوم )در سطح کروموزوم CNVR. نقشه توزیع تنوع 1شکل 

(، حذف Gainبا حالت اضافه ) CNVRهای های مختلف اوتوزومی گوسفند، تنوعنمایش داده شده است و روی کروموزوم Xروی محور 

(Loss( و ترکیب حذف/اضافه )Gain-Lossبه ) تنوع  25اند. روی کروموزوم ی سبز، قرمز و آبی مشخص شدههاترتیب با رنگCNVR 

 مشاهده نشد.

 

حالت حذف  نیتر نشان داد که بیشها CNVRی بررس

 نیتر بود و بیش هشت(، در کروموزوم شماره مورد 55)

وجود  یک ( در کروموزوممورد 20تعداد حالت اضافه )

 هاCNVRهفت، و  پنچ یهاکروموزوم تنها چنین هم. دارد

در  23را در حالت حذف/اضافه نشان دادند. کروموزوم 

نشد،  دهیدر آن د CNV چیه که نیا لیدل نژاد به نیا

 یکل ی. در بررسباشدنیز می CNVRفاقد  نایبنابر

 هادرکروموزوم/اضافه حذف و اضافه، حذف یها حالت

تعداد حالت  نیتر کم 22مشخص شد که کروموزوم 

( و حذف/اضافه دو مورد(، اضافه )صفر موردحذف )

 نیادر  CNVRی چنین بررس . همداشتند( را صفر مورد)

تر از حذف  اضافه بیش یهاحالت تعداد که داد نشان نژاد

 است. 

 یعرب نژاد در که شد داده نشان حاضر پژوهش در

وجود دارد،  2 شماره کروموزوم در هاCNVR نیتر بیش

مشابه در گوسفندان  پژوهشیاین در حالی است که در 

(، پریندل Coopworth(، کپورس )Texelنژاد تکسل )

(Perendale( رومانی ،)Romney( و مرینو )Merino )

ین تر بیشدارای  50کروموزوم  گزارش شده است که

در بررسی مناطق ژنومی حاوی  چنین هم .]3[تعداد است 

CNVR که کروموزوم  شد انیبوسفند تیبتانی در نژاد گ

که این  ،]23[دارد را  CNVRتعداد  نیتر بیش سهشماره 

های مورد تأثیر تعداد نمونه و آرایه تواند تحتنتایج می

که در  درحالی عنوان مثال، به ،استفاده قرار گرفته باشد

نمونه  51در  50kهای حاضر از اطلاعات تراشه پژوهش

، اطلاعات ]23[نژاد عربی استفاده شده است در مطالعه 

 600kهای دارای چگالی نشانگری حاصل مربوط به تراشه

با این وجود جالب . نمونه حیوان نژاد تیبتانی بود 40در 

 یدر نژاد عرب 23کروموزوم طورکه بیان شد  است که همان

در  آمدهدست هبنتایج  مشابهاین نتایج  که بود CNVR فاقد

 CNVR بود و در این تحقیق نیز ]23[نژاد تیبتانی  گوسفند

 .وجود نداشت بر روی این کروموزوم
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در گوسفندان  CNVپس از شناسایی مناطق حاوی 

شده در این مناطق مورد کنکاش  های گزارشافغانی، ژن

شده در این مناطق  های گزارشقرار گرفتند. مجموع کل ژن

ژن بودند. از جمله  2575گوسفندان عربی ژنومی در 

 IL37های  توان ژنشده می های شناساییترین ژن مهم

(Interleukin 37 ،)DCT (Dopachrome Tautomerase ،)

SMAD6 (SMAD Family Member 6 و )CACNA1A 

(Calcium Voltage-Gated Channel Subunit Alpha1 

A را نام برد. ژن )IL37 ره سه قرار دارد در کروموزوم شما

دهد این ژن در های مختلف نشان می که پژوهش

عنوان و به التهابی و ضدالتهابی نقش داشته های پیش واکنش

های کاندیدا در پاسخ ایمنی و مقاومت در برابر یکی از ژن

در  DCTژن . ]57[ شودپستان در گاو محسوب میورم

نگدانه واقع شده است که در تولید ر 50کروموزوم شماره 

ای( و فئوملانین )رنگدانه ائوملانین )رنگدانه مشکی قهوه

خصوص  . در پستانداران بهای( مشارکت داردقرمز قهوه

رنگ پوست و مو بستگی به نسبت نسبی ائوملانین و  ها دام

در کروموزوم شماره  SMAD6ژن  .]55[ فئوملانین دارد

های قبلی نشان داده است  هفت قرار دارد که نتایج پژوهش

که این ژن در باروری و میزان دوقلوزایی در گاوها مؤثر 

، نیز در کروموزوم شماره پنج CACNA1Aژن . ]7[باشد می

های عصبی دهندهها، انتقالقرار داشته که در انقباض ماهیچه

مطالعات بیوانفورماتیکی و بیان ژن دخیل هستند. در 

نشان داده شد که این ژن با میزان چربی نیز در شده  انجام

 . ]24[ارتباط است 

ی به دید یاب دستبرای  پژوهشدر مرحله بعدی این 

تری از مسیرهای بیولوژیکی تأثیرگذار توسط این جامع

CNVشناسی و ها در گوسفندان افغانی، مطالعات هستی

ها مورد وسط مجموع این ژنهای ژنی درگیر تشبکه

 در سه بخش هاGO term یبررس بررسی قرار گرفت.

های فرایند (،Molecular Function, MF) عملکرد سلولی

 ، اجزای سلولی(Biological Process, BP) بیولوژیکی

(Cellular Component, CC)  سیستم ایمنی  چنین همو

(Immune Systemاجرا شدند )  نتایج نمایش داده نشده(

 یرهایمس در ها ژن نیا تر بیش که داد نشاننتایج  واست( 

 در و رشد(، هانینترلوکی)ا یمنیا ستمیس مانند یکیژنت

 توسعه مانند ییرهایمس یکیولوژیب یهافرایند قسمت

 و( Immune Systemها )ژنی و آنتیمنیا ستمیس

 و (Sensory Perceptionی )طیمح طیشرا با یسازگار

توسعه  چون هممسیرهای مشابه  .دارند دخالت رهیغ

عضلات اسکلتی و سیستم ایمنی در گوسفندان آلتایی و 

و پاسخ ایمنی در  ژنیهای آنتیفرایند ،]24[تبت 

سازگاری  چنین همو  ]2[و چینی  ]5[گوسفندان ایتالیایی 

مشابه گزارش شده  های پژوهشدر  ]50[با شرایط محیطی 

 است که با نتایج مطالعه حاضر مطابقت دارد.

 یهاژن یشناسیهست یارهیدا نمودار بخش نیا در

 یبرا یکل صورت به ،CNV یحاو مناطق در شده گزارش

 ،یسلول عملکرد یرو رگذاریتأث یهاGO term مجموع

 ارائه یمنیا ستمیس و یسلول یاجزا ،یکیولوژیب یهافرایند

طورکه در شکل قابل مشاهده  (. همان2)شکل  است شده

شناسی نشان داد که های هستیاست، نتایج بررسی

 یشده روی مسیر غشا های شناساییدرصد کل ژن1/52

 Bounding membrane ofها )اتصالی به اندامک

organelleاتصالی به  ی( تأثیرگذار هستند. مسیر غشا

ه غشای بیرونی ای از جنس چربی است کها، لایهاندامک

توان به می ،عنوان مثالدهد. بهها را تشکیل میاندامک

هایی مانند میتوکندری اشاره کرد غشاهای بیرونی اندامک

باشد و یا لیزوزوم با غشای ای میکه دارای غشای دولایه

ای ها، نمونهای جهت اتصال و باند با سایر بخشلایهتک

(. به همین ترتیب QuickGOدیگر از این موارد است )

درصد، روی  پنجو  21/3، 1/7، 71/1، 71/1، 50نسبت 

 Intracellularهای داخل سلولی )مسیرهای اندامک
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organelle) ،های داخل سلولی بخش اندامک

(Intracellular organelle part) ، سازماندهی اسکلت

، (Actin cytoskeleton organizationداخل سلولی اکتین )

 Modulation of synapticقال سیناپس )تنظیم انت

transmission ،)ریز خون( یHemopoiesis )فعالیت  و

GPCRشونده با پروتئین( ) ها )گیرنده جفتG-protein 

coupled receptor activity(.2ثیرگذار بودند )شکل أ( ت 

شده در  های شناساییهای ژنی درگیر توسط ژنشبکه

نشان داده شده  (3) ، در شکلCNVمناطق ژنومی حاوی 

 ییهاژن یحاو ،5منطقه است. نتایج حاصل نشان داد که 

نقش دارند وزن تولد ی و بارور ،مثلدیتولی رو است که

ی روباشد که هایی مینیز حامل ژن 2منطقه  چنین همو 

های موجود در اسکلت عضلانی مؤثر هستند. از جمله ژن

و  SYCP2 ،FNDC3A ،CCIN یهاژن توان بهمی 5منطقه 

HINT2  ژنتوان به می 2و در منطقه CAPZB  اشاره کرد

 (.3)شکل 

 SYCP2 (Synaptonemal Complex Protein یهاژن

2)، CCIN (Cinnamon)، FNDC3A (Fibronectin type-

III domain-containing protein 3Aترتیب روی  ( به

 و یبارور بر قرار داشتند که 50و  دو، 53های کروموزوم

روی  چنین همی و نیجن تکامل و توسعه و دمثلیتول

 عنوان به .دندار نقش مورفولوژی اسکلت و اندازه بدن

کمپلکس  2با عنوان پروتئین  SYCP2ژن  ،مثال

د که با مسیرهای چرخه سلولی، وشمیسینوپتنمال شناخته 

طی  گران پژوهشمیتوز و متابولیسم مرتبط است. 

در رشد  SYCPژن خانواده  که بیانهایی دریافتند پژوهش

در  HINT2ژن  .]22[ثر است ؤبیضه و تخمدان مرغ م

. ارتباط این دارد ریتأث تولد وزن بر، دو شماره کروموزوم

ژن در گوسفند با صفات رشد و وزن تولد گزارش شده 

قرار  دونیز بر روی کروموزوم  CAPZBژن . ]20[است 

در ساختار های قبلی نشان داده است دارد که در بررسی

 .]53[باشد ای دخیل میماهیچه

 

 
گوسفند در نژاد  CNVشده در مناطق حاوی  های گزارشدرگیر توسط ژنبیولوژیکی  یرهایمس یبررس ایرهینمودار دا .2شکل 

شده در این مناطق در فرایندهای بیولوژیکی  گزارشهای ی افغانستان. در این شکل نام هر یک از فرایندها و میزان مشارکت ژنعرب

تر از دودرصد بود جهت وضوح بهتر  ها کم چنین مسیرهایی که میزان مشارکت آن مختلف به درصد نشان داده شده است و هم

 ها حذف شدند.شکل
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ها و دهنده ژنمختلف نشان یهارهی. دانژاد گوسفند عربی افغانستان در CNVبرای مناطق حامل  مدهآ دست بهی ژن شبکهتعاملات  .3شکل

 یمشارکت عملکرد کیاز  نانیخطوط مقدار اطم نیکه شدت ااست  گریکدیبا  هاژن نیدهنده تعاملات ب، نشانهارهیدا نیا نیبخطوط 

 لانی مؤثر است.ی اسکلت عضرو، 2منطقه چنین  و هموزن تولد ی و مثل و باروردیتولی رو است که ییها ژن یحاو ،1. منطقه باشدیم

 

شده در انسان در طی  انجامهای  پژوهشازآنجاکه 

تر از گوسفند بوده است، در ار جامعیر بسیاخ های سال

های برای بررسی عملکرد بیولوژیکی ژن پژوهشن یا

ن یها، اCNVشده در مناطق ژنومی حاوی  ییشناسا

متناظر خود در روی ژنوم انسان مناطق با مناطق ژنومی 

(. نتایج مطالعات 4سه شدند )شکل ینیز مقا

های موجود در مناطق اورتولوگوس شناسی ژن هستی

های درصد کل ژن 27/50انسانی نشان داد که، 

های فیلامنت اکتین سازی دستهشده روی آماده شناسایی

(Actin filament bundle assemblyت )ثیرگذار هستند. أ

ای های فیلامنت اکتین، مجموعهسازی دستهر آمادهمسی

های رشته اکتین است که در یک محور با از دسته

های یکسان یا متضاد درکنار یکدیگر قرار قطب

نانومتر از هم فاصله دارند( و  30-30اند )تقریباً  گرفته

 -رسد نقش مهمی در توسعه سیستم عضلانینظر می به

(. به همین ترتیب نسبت QuickGOای دارند )ماهیچه

درصد، در مسیرهای تنظیم  45/1و  03/7، 55/1، 31/1

ژن سلولی دندریتیک سازی آنتیمنفی ارائه و آماده

(Negative regulation of dendritic cell antigen 

processing and presentationسلولی  ی(، غشا

 Plasma membraneریزی سلولی )محدودکننده برنامه

bounded cell projection،)  تنظم مثبت رونویسی

 II (Positive regulation ofمراز پلی RNAوسیله  به

transcription by RNA polymerase II و بخش )

اند ( تأثیرگذار بودهCytoplasmic parسیتوپلاسمی )

 (.4)شکل 
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نژاد در  CNVشده در مناطق متناظر انسانی حاوی  های گزارشدرگیر توسط ژنبیولوژیکی  یرهایمس یبررس ایرهینمودار دا .4شکل 

شده در این مناطق در فرایندهای بیولوژیکی  های گزارشی افغانستان. در این شکل نام هر یک از فرایندها و میزان مشارکت ژنعربگوسفند 

ها تر از دو درصد بود جهت وضوح بهتر شکل ها کم چنین مسیرهایی که میزان مشارکت آن هممختلف به درصد نشان داده شده است و 

 حذف شدند.

 

های های ژنی درگیر توسط ژنبررسی شبکه چنین هم

شده در مناطق اورتولوگوس انسانی حاوی  شناسایی

CNVی هاژن یحاوهایی شد که ، منجر به شناسایی شبکه

 -سیستم اسکلتی ،تأثیرگذار روی باروری و تولیدمثل

باشند لاشه، وزن تولد و سیستم ایمنی میوزن  عضلانی،

 .(1)شکل 
توان های مختلف میهای موجود در شبکهاز جمله ژن

 PRSS55 و FNDC3A، CCIN، ROCK2 ،SPAG8به 

 -ترتیب مرتبط با تولید مثل، وزن لاشه، سیستم اسکلتی به

 (.1عضلانی، وزن تولد، و پاسخ ایمنی اشاره کرد )شکل 

، ROCK2 (Rho-kinase)نشان دادند که ژن  ها پژوهش

نقش عملکردی در کنترل فیزیولوژیکی انقباض عضلات 

ثیر أ، علاوه بر تSPAG8ژن  .]1[ صاف در گوسفند دارد

بر وزن لاشه در لقاح، اسپرماتوژنز و چرخه سلولی نیز 

مشخص شد که این ژن نقش مهمی  چنین همشود. بیان می

. ارتباط ژن ]0[در تقسیم سلولی در طول اسپرماتوژنز دارد 

PRSS55  ها در توسعه بیضه چنین همنیز با باروری و

 . ]3[است ها گزارش شده موش
 

 

 



 Ovine 50k SNPChip هیآرا از استفاده با افغانستان یعرب نژاد گوسفند در( CNV) یکپ تعداد تنوع یژنوم ییشناسا

 

 1399 زمستان  4شماره   22دوره 

511

 

 

 

 

 

 

 
ها دهنده ژنمختلف نشان یهارهیداگوسفند نژاد عربی افغانستان. در مرتبط با مناطق متناظر انسانی مدهآدست بهی ژن شبکهتعاملات  .5 شکل

 یمشارکت عملکرد کیاز  نانیخطوط مقدار اطم نیکه شدت ااست  گریکدیبا  ژنها نیدهنده تعاملات ب، نشانهارهیدا نبینایبو خطوط 

 4منطقه لاشه، وزن ی رو 3منطقه  ی اسکلت عضلانی،رو 2منطقه  ،روی باروری و تولیدمثل است که ییهاژن یحاو ،1. منطقه باشدیم

 بادی مؤثر است.ها و آنتی ژن، روی پاسخ ایمنی، آنتی5وزن تولد و منطقه 

 

خوانی زیادی بین ، همپژوهشقابل ذکر است در این 

شده در مناطق متناظر  گزارش های آمده در ژن دست بهنتایج 

ها از سری از ژن گوسفند و انسان مشاهده شد. مثلاً یک

روی تولیدمثل و  که CCIN و FNDC3Aجمله 

لاشه نقش دارند در هر دو گونه مشترک  های ویژگی

که تعداد  رود با توجه به اینبودند، با این وجود انتظار می

از  تر بیش شده در مناطق متناظر انسانی های گزارشژن

شده در  های انجامنتایج حاصل از ارزیابی ،گوسفند است

همراه داشته  تری بهمناطق متناظر انسانی اطلاعات جامع

 باشد.

های CNV بار نیاول یبرا پژوهشدر مجموع در این 

 از استفاده با یافغان انگوسفند موجود در سطح ژنوم

 استفاده با. گرفت قرار یموردبررس یتجار تراشه اطلاعات

مطالعه  نیدر ا( 3/0/5)نسخه  PennCNV افزارنرم از

مگا  523ی با طول کل CNVR 213و  CNV 303مجموع 

 CNV تنوع که هر ییآنجااز. باز شناسایی شدندجفت

شامل تعداد  (SNPی )دیتک نوکلئوت ینسبت به چندشکل

از  یاریبساز طرفی و  باشدمی DNA یاز بازها یتر بیش

CNVهای مختلف با صفات شده در گونه شناسایی های

 هاCNV رسدیم نظر به ،اندفنوتیپی در ارتباط بوده

 به نسبت یپیفنوت راتییتغتوانند توجیه بهتری از  می

در گوسفندان افغانی  (SNPی )دینوکلئوتتک یچندشکل

 . باشد داشتههمراه  به

شده در  های گزارشژننشان داد که  پژوهشاین  جینتا

ی کیمتابول یرهایمسبا  CNVRمناطق ژنومی حاوی 

خصوصیات  ،یو بارور یدمثلیصفات تول مختلف از جمله

ای در چهیماه -سیستم ایمنی و اسکلتی لاشه و وزن بدن،

را  ارزشمندیاطلاعات  حاضر مطالعه نتایج .ارتباط هستند

مهم  یهاپیبا فنوت CNVارتباط  لیلو تح هیتجز یبرا

 . آوردفراهم  یافغان گوسفنداندر  یاقتصاد

 

 تشکر و قدردانی

همکاران محترم دانشگاه اراک و دانشگاه هرات  از

های ارزنده ایشان در خاطر حمایت افغانستان، به
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