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Objective: Over the last decade, interest in detection of genes or genomic 
regions that are targeted by selection has been growing. Identifying 
signatures of selection can provide valuable insights about the genes or 
genomic regions that are or have been under selection pressure, which in 
turn leads to a better understanding of genotype-phenotype relationships. 
The aim of this study was to identify candidate genes and genomic region 
related to litter size trait in Murcia-Granadina goats using the selective 
sweep methods. 
Material and Methods: In this study, data from 643 Murcia-Granadina goat 
genotyped using Caprine 50 K BeadChip were used. Quality control 
measures were performed in Plink by setting animal call rate of 0.90, SNP 
call rate of 0.90 and SNPs with minor allele frequencies (MAF) lower than 
0.01. To identify the signatures of selection, two statistical methods of FST 
and hapFLK were used. Candidate genes were identified by SNPs located at 
1% upper range of FST and hapFLK. Finally, GeneCards and UniProtKB 
databases were also used to interpret the function of the obtained genes. 

Results and Discussion: Using FST approach, we identified nine genomic 
regions on chromosomes 4, 5, 6, 8, 12, 13, 14, 15, and 22 chromosomes. The 
identified candidate genes associated with litter size trait in these genomic 
regions included KMT2E, CAMK2D, CTNNAL, DACH1, DNMT3B, STK3. 
Some of the genes located in identified regions under selection were 
associated with the oocyte growth, development and differentiation of 
ovarian follicles, fertility and growth and development of granulosa cells, 
which can be directly and indirectly related to the trait of the litter size. Also, 
survey on extracted QTLs was shown that these QTLs in cow orthologous 
associated sperm count and calf size. The results of hapFLK statistics in this 
research led to the identification of four genomic regions on chromosomes 1, 
2, 5, and 11. The identified candidate genes associated with the litter size 
trait in these genomic regions included EDA2R, KCNH7 and CNOT11. It 
was determined that they had different functions in folliculogenesis and 
spermatogenesis. Also, survey on extracted QTLs was shown in cow 
orthologous associated calving interval. 
Conclusion:  By the way, various genes that were founded within these regions 
can be considered as candidates under selection based on function. However, will 
be necessary to carry out more association and functional studies to demonstrate 
the implication of genes obtained from association analyses. Finally, the results 
of our research can be used to understand the genetic mechanism controlling 
litter size trait. 
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 یبارور

 بز
 ژن کاندیدا

ی کاندیدای که هدف ها ژنهای اخیر تمایل به شناسایی مناطق ژنومی که حاوی طی دهه هدف:
های ارزشمندی در تواند دیدگاهمیی انتخاب ها نشانهاند، رو به افزایش بوده است. شناسایی انتخاب بوده

خود منجر  نوبه بهو یا مناطق ژنومی که تحت انتخاب مثبت بوده و یا هستند فراهم کند که  ها ژنمورد 
 مناطق و کاندیدای یها ژن شناسایی مطالعه، این از هدف شود.به درک بهتر ارتباط ژنوتیپ با فنوتیپ می

 از گرانادینا-مورسیانو نژاد بزهای در متولدشدهمرتبط با صفت تعداد نتاج  مثبت انتخاب تحت ژنومی
  .بود انتخاب ردپای شناسایی یها روش طریق

 نژاد خویشاوند غیر رأس بزهای 643این پژوهش اطلاعات ژنوتیپی مربوط به  در ش:روش پژوه
-ابتدا جهت اطمینان از کیفیت دادهاستفاده شد.  50Kهای  شده با آرایه گرانادینا تعیین ژنوتیپ-مورسیانو

شده انجام شد. برای  های اولیه تعیین ژنوتیپهای تعیین ژنوتیپ، مراحل مختلف کنترل کیفیت روی داده
 درصد 90 از تر ها کم آن هایی که فراوانی نرخ تعیین ژنوتیپشده، ابتدا نمونه های ژنوتیپفیلتراسیون داده

 یک درصداز  تر ها کم آن نی آللی درابعد نشانگرهایی که حداقل فراو بود، شناسایی و حذف شد. در مرحله
بود  درصد 90از  تر کمها در نمونهها  آن بود حذف شدند. سپس نشانگرهایی که نرخ تعیین ژنوتیپ

. برای شناسایی نواحی ژنومی تحت انتخاب از دو آزمون آماری برآوردگر نااریب شناسایی و حذف شدند
FST  وhapFLK از استفاده با کاندیدا یها ژنستفاده شد. ا SNPارزش  درصد 1/0 بازه در که هایی

 یها ژن عملکرد بهتر تفسیر در نهایت، برای. شدند شناسایی ،بودند شده  واقع این دو آزمون بالای
 .شد استفاده UniProtKB و  GeneCardsآنلاین اطلاعاتی هایپایگاه از آمده دست به

-ه منطقه ژنومی روی کروموزومحاصل از آماره تتا در این پژوهش منجر به شناسایی نُنتایج  ها: یافته

و  KMT2E ،CAMK2D، CTNNAL، DACH1، DNMT3B یها ژنکه شامل  های مختلف گردید
STK3 اسپرماتوژنزیس، تخمدانی، هایفولیکول تفرق و توسعه اووسیت، رشد در متفاوتی عملکردهای با 

در مناطق  شده گزارش هایQTL با بررسی چنین هم .بودند گرانولوزا هایسلول توسعه و رشد باروری،
نتایج حاصل از آماره  چنین هم ژنومی ارتولوگوس گاو، مرتبط با تعداد اسپرم و اندازه گوساله بودند.

hapFLK 11 و پنج ،دو ،یکهای در این پژوهش منجر به شناسایی چهار منطقه ژنومی روی کروموزوم 
و اسپرماتوژنزیس  فولیکوژنز مرتبط با CNOT11و  EDA2R ،KCNH7ی کاندیدای شامل ها ژن و شد

 زایی قرار داشتند. با مرتبط فاصله گوساله انتخابی مناطق در شده گزارش هایQTL بودند. بررسی
عنوان  عملکرد به براساستوانند شدند، می ییژنومی شناسا یی که در نواحهای ژنگیری:  نتیجه

 یو عملکرد یوستگیپ یهایاز به بررسیدر هر حال ن تحت انتخاب مثبت مطرح باشند. یداهایکاند
 سازوکار درک در تواندمی پژوهش این نتایج چنین هم. است ها ژنعملکرد  ییجهت شناسا تری بیش

 .گیرد قرار در بز مورداستفاده متولدشدهتعداد نتاج  صفت کننده کنترل ژنتیکی
 

 نایگراناد-انویمورس نژاد یبزها در متولدشده نتاج تعداد با مرتبط یژنوم مناطق ییشناسا(. 1403) آبادی فراهانی، امیرحسین حسین و خلتمحمدی،  استناد:
 DOI: https://doi.org/10.22059/jap.2024.375737.623793 .417 -405(، 4) 26، تولیدات دامینشریه . انتخاب یها نشانه روش هیپا بر 
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 407 آبادی فراهانی خلتحسین محمدی و امیرحسین /  ... یبزها در متولدشده نتاج تعداد با مرتبط یژنوم مناطق ییشناسا

 مقدمه. 1
است. تعداد  متمرکز نیمههای متمرکز و بازده تولیدمثل یکی از عوامل مؤثر بر میزان سودآوری حاصل از پرورش بز در گله

های مختلف اصلاح نژادی یک هدف تولیدمثلی در برنامه عنوان بهپذیری پایین، در هر زایش با وراثت متولدشدهبزغاله 
زیستی  فراینددر هر زایش یک صفت پیچیده و درگیر با چند  متولدشدهتعداد نتاج (. Sun et al., 2023)شود گنجانده می

 .ریزی، لقاح، باروری و رشد جنین استاز جمله ترشح هورمون، رشد فولیکول، تخمک
های اهلی یکی از سؤالات اصلی در ژنتیک جمعیت است. روش شناسایی سازگاری در دامتشخیص معماری ژنتیکی 

های نژادی این پتانسیل را دارد که مناطق ژنومی را که مؤثر بر صفات کمی هستند ی انتخاب با مقایسه بین گروهها نشانه
های ی کاندیدا و درک مکانیسمها ژنی قرار داده و به شناسای موردمطالعهآوری رکوردهای فنوتیپی بدون نیاز به جمع

 صنعت در اقتصادی صفت ینتر مهم در هر زایش یکی از متولدشدهتعداد نتاج . بیولوژیکی کنترل صفات کمی کمک کند
باشد، لذا بازده پرورش بز به مقدار مثلی میبز است. در واقع یکی از اجزای بیولوژیکی در تولید، صفات تولید پرورش

هر بز در یک سال  ازای به متولدشدههای عبارت دیگر افزایش تعداد بزغالهباشد. بهها میی بزتولیدمثلوان زیادی تابع ت
 (. Sun et al., 2023)شود سبب افزایش بازده تولید در پرورش بز می

به افزایش اند رو و نواحی ژنومی که هدف انتخاب بوده ها ژنهای اخیر، تمایل به شناسایی از طرف دیگر طی دهه
و یا مناطق ژنومی که تحت فشار  ها ژنهای ارزشمندی در مورد تواند دیدگاهی انتخاب میها نشانهبوده است. شناسایی 

چنانچه یک  شود.خود منجر به درک بهتر ارتباط ژنوتیپ و فنوتیپ می نوبه بهانتخاب بوده و یا هستند فراهم کند که 
شود افرادی که افراد حامل آن نسبت به سایر افراد جامعه شود، انتخاب باعث میجهش جدید باعث افزایش شایستگی 

ی داشته باشند. بنابراین تفاوت به نسبت زیاد در تر بیشی هستند، در تشکیل نسل بعد مشارکت تر بیشدارای شایستگی 
. آید شمار بههای ژنی مربوط گاهای از انتخاب مثبت در جاینشانه عنوان بهتواند ها نیز میفراوانی آللی بین جمعیت

های نزدیک به این رود، جایگاهانتخاب مثبت به سمت افزایش فراوانی آلل مطلوب پیش می که هنگامی ،دیگر عبارت به
گیرد که در نتیجه این پدیده، پیوسته بودن با آلل مطلوب، تحت تأثیر قرار می علت بهجایگاه اگر هم اثرشان خنثی باشد 

 که طوری بههای اطراف این جهش انتخابی تغییر خواهد کرد، ( در جایگاهLDژنتیکی و عدم تعادل پیوستگی ) الگوی تنوع
ی ها نشانهکند. به این الگوها افزایش پیدا می LDشویم میزان تنوع ژنتیکی کاهش و هرچه به این آلل جدید نزدیک می
 .شودانتخاب یا ردپای انتخاب گفته می

 

 پیشینه پژوهش. 2
ی انتخاب جهت شناسایی مناطق ژنومی مرتبط با صفات تولیدمثلی و سازگاری در نژادهای ها نشانهاز روش شناسایی 

مختلف بز استفاده شده است. در یک بررسی با هدف شناسایی مناطق ژنومی مرتبط با صفات آداپتاسیون و عملکردی در 
 KHDRBS2و  IL2 ،IL7 ،KIT ،STIM1 ،MYO9Aندیدای ی کاها ژنانجام شده بود،  Jianchang Blackبزهای نژاد 

با هدف شناسایی  Youzhou Darkطی پژوهشی روی بزهای نژاد  چنین هم(. Sun et al., 2022)گزارش شده است 
منطقه ژنومی روی  10 پژوهشانجام شده بود. نتایج این  متولدشدهی انتخاب مرتبط با صفت تعداد نتاج ها نشانه

 ،TSHR ،ANGPT4 ،CENPF ،PIBF1 ،DACH1ی کاندیدا ها ژنهای مختلف را گزارش کردند که شامل کروموزوم
CHST1  وDNMT3B  با عملکرد تولیدمثلی مرتبط بودند(Sun et al., 2023 .) مطالعه ژنومی با هدف شناسایی مناطق

ها  آن استفاده شده بود. نتایج hapFLK ژنومی مرتبط با صفات تولیدی و تولیدمثلی در نژادهای مختلف بز مصری از آماره
گردید و بررسی  KITو  SPATA2L، TCF25، SOX15، MC1R، KDRی کاندیدای ها ژنمنجر به شناسایی 
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باشند ی موجود در این مناطق با پاسخ ایمنی و تولید شیر تولیدمثل میها ژنبیوانفورماتیکی این مناطق نشان داد که 
(Sallam et al., 2023 در مطالعه پویش ژنومی با هدف شناسایی .)ی انتخاب در بزهای نژادها نشانهDazu Black   انجام

مرتبط با صفات   FGFR2و SPCS2 ،XRRA1 ،CELF4 ،NTM  ،TMEM45B ،ATE1ی کاندیدایها ژنشده بود، 
  (.Fang et al., 2023ساختاری پستان گزارش شده است )

اتیوپی با استفاده از  گیت بیای با هدف شناسایی مناطق ژنومی مرتبط با صفات مهم اقتصادی در بزهای نژاد مطالعه
، MAPK13ی کاندیدای ها ژنمرتبط با تولید شیر و  SRCو  GLYCAM1ی کاندیدای ها ژنانجام شده بود،  FSTآماره 

MAPK14 ،SCN7A ،IL12A ،EST1  وDEFB119  گزارش شدمرتبط با سیستم ایمنی (Gebreselase et al., 2024 .)
کاندیدای  ی انتخاب مثبت، ژنها نشانهدر مطالعه پویش ژنومی در بزهای نژاد بومی چینی با هدف شناسایی  چنین هم

EPHA6  ی کاندیدای ها ژنو  متولدشدهمرتبط با صفت تعداد نتاجCDKAL1  وPOMC مرتبط با سازگاری گزارش شد 
(Huang et al., 2024 .) 

انجام  (Chen et al., 2020; Wang et al., 2020) بز ی انتخاب در گونهها نشانهمطالعات مختلفی در مورد شناسایی 
های نمونه دارای اندازه مؤثر نابرابر یا دارای ساختار سلسله مراتبی باشند، بود. اگر جمعیت FSTشده بود که براساس آماره 

داشته باشد. برای تصحیح اثر رانش و  همراه بهگیری اریب تواند نتیجهمعمول می FSTکاوش ژنومی براساس مقادیر 
معرفی گردید  hapFLKارائه شد و چند سال بعد روش  FLKهای تحت انتخاب، آماره کوواریانس هنگام تشخیص مکان

(Fariello et al., 2013 )های تخت انتخاب را براساس آزمون که هاپلوتیپFLK  شناسایی کرده و اریب ناشی از ساختار
 کند. ها را برطرف میسلسله مراتبی جمعیت

 این غیر در باشند، داشته عملکردی و شایستگی اهمیت باید هستند انتخاب تحت که ژنوم از مناطقی کلی طور به
 یها ژن با طورعمده به ژنومی مناطق این شده، بیان مطالب به توجه با. دهدنمی قرار تأثیر تحت راها  آن انتخاب صورت
بنابراین هدف از پژوهش حاضر،  .باشندمی زیادی اهمیت دارای و هستند همراه اقتصادی مهم صفات و اثر عمده

 از استفاده یا گرانادینا-در هر زایش بزهای نژاد مورسیانو متولدشدهی انتخاب مرتبط با تعداد نتاج ها نشانهشناسایی 
 .بود hapFLK و FSTی نااریب ها روش
  

 شناسی پژوهشروش. 3

-بزهای با حداقل رابطه خویشاوندی مربوط به نژاد مورسیانو رأس 643 پژوهش حاضر از اطلاعات ژنوتیپی مجموع در
ها در دانشگاه لازم به ذکر است تعیین ژنوتیپ نمونه .شد استفاده گله مختلف تحت رکوردبرداری 15گرانادینا در 

در کشور آمریکا با استفاده از  Neogen GeneSeek ها در کمپانیاسپانیا انجام شده بود. ژنوتیپ نمونهبارسلونای کشور 
 انجام شده بودند. گیری پروتکل استاندارد شرکت ایلومیناکار به با Illumina OvineSNP50K BeadChipهایآرایه

 figshare (https://doi.org/10.6084/m9.figshare.21389در این پژوهش در پایگاه برخط  مورداستفادههای  داده

013.v1 )هشمار به ( 21389013دسترسی.v1در دسترس می ).باشد 
شده  های اولیه تعیین ژنوتیپهای تعیین ژنوتیپ مراحل مختلف کنترل کیفیت روی دادهجهت اطمینان از کیفیت داده

هایی که فراوانی نرخ تعیین شده، ابتدا نمونه ی تعیین ژنوتیپهاقبل از آنالیزهای ژنومی انجام شد. برای فیلتراسیون داده
ها  آن بود، شناسایی و حذف شد. در مرحله بعد نشانگرهایی که حداقل فراونی آللی در درصد 90 از تر ها کم آن ژنوتیپ

بود  درصد 90 از تر کمها در نمونهها  آن بود حذف شدند. سپس نشانگرهایی که نرخ تعیین ژنوتیپ درصد 1از  تر کم
واینبرگ قرار نداشتند کنار -هایی که در تعادل هاردی های باقیمانده آنSNPشناسایی و حذف شدند. در نهایت برای 
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افزار  در نظر گرفته شد. مراحل مختلف فیلتراسیون با استفاده از نرم 10-6گذاشته شدند. بدین منظور سطح احتمال 
PLINK (v1.90; http://pngu.mgh.harvard.edu/purcell/plink انجام شد )(Purcell et al., 2007.)  53325از مجموع 
 90از  تر کمنرخ تعیین ژنوتیپ  علت به ترتیب بهنشانگر  1070و  1446، تعداد پژوهشکاررفته در این  به SNPنشانگر 

عدم تعادل  علت به ترتیب بهنشانگر  2641و  469داد تع چنین همحذف شدند،  درصد 1 تر کمو حداقل فراوانی آللی  درصد
داری تعیین شده و قرارگرفتن روی کروموزوم جنسی حذف شدند و در نهایت تعداد  واینبرگ با سطح معنی-هاردی
 نشانگر توانستند مراحل مختلف کنترل کیفیت را بگذرانند.  47699
 

 ی انتخابها نشانهی آماری شناسایی ها . روش1. 3

هر زایش، بزهایی که دو قلوزا  ازای به متولدشدهشناسایی نواحی موردانتخاب، ابتدا پس از بررسی صفت تعداد بزغاله برای 
نمونه تک قلوزا بودند که  431یا چندقلوزا بودند در گروه موردی و بزهایی که تک قلوزا بودند در گروه شاهد قرار گرفتند. 

  چندقلوزا بودند در گروه موردی قرار گرفتند.نمونه  212در گروه شاهد قرار گرفتند و 
استفاده شد. آزمون تمایز  hapFLKو  FSTبرای شناسایی نواحی ژنومی تحت انتخاب از دو آزمون تمایز جمعیتی 

شود. یکی از مشکلات اصلی روش محاسبه می ( محاسبهθروش رایت و روش برآوردگر نااریب تتا )به دو  FSTجمعیتی 
گیری بود که این مشکل توسط ویر و کوکرهام با ارائه روش تتا تصحیح خطای نمونه درنظرگرفتندم همخونی رایت، ع

از این  آمده دست بهی عددی ها ارزششده و تعداد افراد داخل هر گروه است.  گیریهای نمونهشد که مستقل از شمار گروه
با  FSTنویسی شد. برنامه Rرایت و تتا در محیط های مربوط به دو روش بین صفر تا یک متغیر است. محاسبه ها روش

 (.MacEachernet al., 2009) شدبرآورد  (1)استفاده از رابطه 
FST                                                                                                                   ( 1رابطه  =

HT−HS

HS
  

ها  هتروزیگوسیتی موردانتظار در کل جمعیت و هتروزیگوسیتی داخل زیر جمعیت ترتیب به HSو  HTدر این رابطه، که 
آمده از  دست ی بهها ارزشهای چند شکلی ژنتیکی است، که  یک روش ارزیابی تفرق جمعیتی بر پایه داده FSTاست. 

درصد مناطقی از  1/0امل( متغیر باشند. تنها )تفاوت ک یکتوانند بین صفر )بدون تفاوت( تا  تجزیه و تحلیل این آماره می
در . ی انتخاب شناسایی و تعیین شدندها نشانه عنوان بهبالایی داشتند،  FSTژنوم که در آن تمام نشانگرهای مجاور ارزش 

 Rامه در برن ggplot2افزاری آمده در مقابل موقعیت ژنومی از بسته نرم دستبه یها ارزشاین پژوهش، برای ترسیم گراف 
 .شد( استفاده 0/2/4)نسخه 

رایت و برآوردگر نااریب تتا استفاده شد که نتایج  FSTهای تفرق جمعیتی ی انتخاب از آمارهها نشانهبرای شناسایی 
r=99/0)حاصل نشان داد که همبستگی بالایی 

-( بین نتایج دو آماره وجود دارد. همبستگی بالای این دو آماره نشان می2

به همین خاطر در ادامه ، کنددر دو گروه تأثیری روی نتایج حاصل ایجاد نمی مورداستفادهدهد که تفاوت در تعداد نمونه 
 تتا گزارش شده است. نااُریبحاصل از روش  نتایجتنها  مطالعهاین 

 hapFLK  (Fariello et al., 2013)افزارنرم hapFLKجهت بررسی الگوی انتخاب مثبت در سطح ژنوم از روش 
 افزار، از نرمموردمطالعههای استفاده شد. جهت تعیین فازهای هاپلوتیپی برای کل ژنوم هر یک از جمعیت (1/2/1)نسخه 

fastPHASE   های گمشده یی برای تخمین ژنوتیپنما درست( استفاده شد. در این برنامه از روش حداکثر 4/1)نسخه
شامل دو فایل داده برای  hapFLKافزار  های ورودی برای نرمفایل. شوداستفاده میها )امپیوت( و بازسازی هاپلوتیپ

 است.  مورداستفادههای SNPهای فازهای هاپلوتیپی که برای هر رأس دام تعیین شده و فایل نقشه
ستفاده ا FLKنام  ای، از آزمون کلاسیکی به ها توسعه برای محاسبه اثرات رانش ژنتیکی و کوواریانس در جمعیت
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(. در این آماره ساختار سلسله مراتبی جمعیت از طریق یک ماتریس Bonhomme et al., 2010گردد ) می
شود. آماره  های آللی جمعیت استفاده می سازی ماتریس کوواریانس فراوانی شود که برای مدل خویشاوندی لحاظ می

hapFLK  براساس آماره اصلیFLK جای محاسبه برای است که فقط به SNP های هاپلوتیپی  منفرد برای خوشه
باید محاسبه شود. در مطالعه حاضر  P-مقادیر ارزش hapFLKشود. در آنالیز  محاسبه می hapFLKیک فرد ارزش 

مقادیر  Pهای  در کل ژنوم از توزیع نرمال پیروی کردند، بنابراین جهت محاسبه ارزش hapFLKمقادیر اولیه 
hapFLK  ( نرمال شدند:2)با استفاده از رابطه 

ℎ𝑎𝑝𝐹𝐿𝐾𝑎𝑑𝑗                                                                         ( 2رابطه  =
𝑟𝑎𝑤 ℎ𝑎𝑝𝐹𝐿𝐾−𝑚𝑒𝑎𝑛 (𝑟𝑎𝑤 ℎ𝑎𝑝𝐹𝐿𝐾)

𝑆𝐷(𝑟𝑎𝑤 ℎ𝑎𝑝𝐹𝐿𝐾)
 

ارزش اولیه، میانگین  ترتیب به 𝑆𝐷(𝑟𝑎𝑤 ℎ𝑎𝑝𝐹𝐿𝐾)و  𝑟𝑎𝑤 ℎ𝑎𝑝𝐹𝐿𝐾 ،𝑚𝑒𝑎𝑛 (𝑟𝑎𝑤 ℎ𝑎𝑝𝐹𝐿𝐾) که در این رابطه،
نشانه  عنوان به hapFLKدرصد حد بالای ارزش  1/0. تنها استدر کل ژنوم   hapFLKو خطای استاندارد همه مقادیر

( 0/2/4 )نسخه Rدر برنامه  ggplot2افزاری سپس توسط بسته نرم(. Waineina et al., 2022)انتخاب در نظر گرفته شد 
 دست آمد.به hapFLKی ها ارزشگراف منهتن پلات 

 Genesاز پایگاه اطلاعاتی برخطها  آن باز اطرافکیلو جفت 500شده در این مناطق و  ی گزارشها ژنبرای بررسی 

111  Ensemble Database  وسیله بهBioMart  (www.ensembl.org/biomart )قرار گرفت. برای تفسیر  موردبررسی
( و http://www.genecards.org) GeneCardsهای اطلاعاتی آنلاین از پایگاه آمده دست بهی ها ژنعملکرد  بهتر

UniProtKB (http://www.uniprot.org.استفاده شد ) 

هایی که برای توصیف ( ژنوم بز هنوز تکمیل نشده است، پایگاهAnnotationتفسیر عملکردی )که  این با توجه به
لذا از ژنوم گاو جهت  .کنندموجود هستند، گونه بز را قبول نمی QTLهای بیوشیمیایی و شبکه ژنی و شناسایی مکانیسم

شده حاوی ژن خاصی هستند، در مناطق ارتولوگوس ژنوم گاو با استفاده از جستجو  مناطق ژنومی شناساییکه  این بررسی
BioMart  (www.ensembl.org/biomart )وسیله به  Genes 111  Ensembl  Databaseدر پایگاه اطلاعاتی آنلاین

شده همپوشانی دارد یا  های شناساییQTLبا  موردنظرآیا مناطق که  این قرار گرفت. در نهایت برای بررسی موردبررسی
 قرار گرفت. موردبررسیQTL (http://i.animalgenome.org/jbrowse/ )خیر، مرکز اطلاعاتی آنلاین 

 

 وهشهای پژیافته. 4

 )تتا( FSTی انتخاب شناسایی شده با استفاده از روش نااریب ها نشانه. 1. 4

ی انتخاب ها نشانه عنوان بهدرصد مناطقی از ژنوم که در آن تمام نشانگرهای مجاور دارای ارزش بالایی باشند،  1/0تنها 
ین تمایز جمعیتی تر بیشاطقی از ژنوم که انه بوده و فقط منگیر سختشده  (. آستانه تعیین1 شناسایی و تعیین شدند )شکل

 Zhao)درصد  1/0دهند، انتخاب شدند این حد آستانه در مطالعات مختلف از شاهد را نشان می-را در بین دو گروه موردی

et al., 2020 ) درصد  5تا(Hu et al., 2023 ).متغیر بوده است 
تمایز بین دو گروه موردبررسی در آن مناطق ژنومی  دهندهبالایی دارند، نشان FSTهایی از ژنوم که ارزش بخش

های های مختلف برای جایگاههای طبیعی و مصنوعی در طی نسلدنبال انتخاب در اثر انتخاب مثبت هستند که به
های مجاور تفرق SNPآمده نشان داد که در چندین منطقه ژنومی  دست وجود آمده است. نتایج به موردنظر به

داشتند که شامل نُه ناحیه ژنومی که به طور اختصاصی با صفت تولیدمثلی مرتبط بودند بر روی جمعیتی بالایی 
های تتا قرار  کل ارزش 9/99بودند و در صدک  22 و 15، 14، 13، 12هشت،  شش، پنج، های چهار،کروموزوم

 (.1دار بودند )شکل داشتند و معنی
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ها بر روی محور SNPگرانادینا: با موقعیت کروموزومی -)تتا( در سطح ژنومی جمعیت بزهای نژاد مورسیانو FSTهای آماره  توزیع ارزش. 1شکل 

X های  و ارزشFST ها بر روی محور  )تتا( آنY باشد.های تتا می کل ارزش 99/99دهنده صدک  نمایش داده شده است. خط ترسیم شده نشان 

 
ها بررسی  های موجود در این مناطق شناسایی و عملکرد بیوشیمیایی آن ژنپس از شناسایی نواحی ژنومی تحت انتخاب، 

ها عملکردهای  ژن(. این 1ژن که در ارتباط با منطقه انتخابی بودند از این طریق تعیین شدند )جدول  77شدند، در مجموع 
های گرانولوزا و رشد و توسعه سلولهای تخمدانی، اسپرماتوژنزیس، باروری متفاوتی در رشد اووسیت، توسعه و تفرق فولیکول

 طور مستقیم و غیرمستقیم با صفت تعداد نتاج متولدشده در هر زایش مرتبط باشند. توانند بهداشتند که می
-70/74شده مرتبط با تعداد نتاج متولدشده در هر زایش روی کروموزوم شماره چهار در ناحیه  اولین منطقه ژنومی شناسایی

ترین ارتباط با صفت موردمطالعه  بیش KMT2Eکاندیدای  های موجود در این ناحیه، ژن ر داشت. از بین ژنمگابازی قرا 69/73
 (.Heuser et al., 2009های تخمدانی در پستانداران دارد )نقش مهمی در رشد اووسیت و توسعه فولیکول KMT2Eداشت. ژن 

 (.Yap et al., 2011با ناباروری گزارش شده است )  KMT2Eداری بین چندشکلی در ژن کاندیدایارتباط معنی
مگابازی کروموزوم شماره شش قرار داشت.  85/11-85/12شده در پژوهش حاضر در ناحیه  دومین منطقه ژنومی شناسایی

ن ژن ترین ارتباط با صفت تعداد نتاج متولدشده را داشت. ای بیش CAMK2Dهای موجود در این ناحیه، ژن کاندیدای  از بین ژن
شدن سلول اسپرم فعال، یک عامل بسیار  های اسپرماتوگونی بیان بالایی داشته و در فرایندهای مرتبط با باروری و بالغدر سلول

با صفات مهم تولیدمثلی شامل  CAMK2D داری بین ژن کاندیدای(. ارتباط معنیhttp://www.uniprot.orgشود )مهم تلقی می
 (.Salilew-Wondim et al., 2010های باروری گزارش شده است )تعداد تلقیح مصنوعی و تکنیک

مگابازی قرار داشت. از  00/98-00/99در ناحیه  هشتشده بر روی کروموزوم شماره  سومین ناحیه ژنومی شناسایی
ین ارتباط با تعداد نتاج در هر زایش داشت. این ژن تر بیش CTNNAL1ی موجود در این منطقه، ژن کاندیدای ها ژنبین 

های تولیدمثلی مهم شامل فراینددر  چنین همدارد.  LHبر مقدار تولید  چنین همنقش کلیدی در تکامل سلول تخم و 
(. ارتباط http://www.uniprot.orgها نقش دارند )اووسیتشدن  بالغهای تخمدان و آزادسازی فولیکول، رشد فولیکول

در نژادهای مختلف خوک  متولدشدهبا صفت تعداد توله  CTNNAL1داری بین چندشکلی موجود در ژن کاندیدای معنی
 (. Tao et al., 2013)گزارش شده است 
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شده در این مناطق ژنومی مرتبط با صفت تعداد نتاج متولدشده با استفاده از  های شناسایی نواحی ژنومی تحت انتخاب و ژن .1 جدول

 FST آماره نااریب

کد 

 دسترسی 

 به مقاله

QTL های

 شده  گزارش

 در منطقه ژنومی

 موقعیت ژنومی های موجود در منطقه ژنومی ژن
 شماره 

 کروموزوم

 LHFPL3, PUS7, SRPK2, KMT2E, HIBADH 74706825-73706825 4 زایی گوسالهآسان 21183059

 CCDC59, PRAF2, CCDC120, TFE3 GRIPAP1, GPRASP2 60869814-59869814 5 صفت باروری ماده 26369327

- - CAMK2D, ANK2, C1QTNF2, PWWP2A, FABP6, SLU7, CCNJL 
EDIL3, ATP10B 12856790-11856790 6 

 ABITRAM, ACTL7A, EPB41L4B, ACTL7B, CTNNAL1, FRRS1L, PTPN3, ELP1, TMEM245 99008676-98008676 8 تعداد اسپرم 26051317

 اندازه گوساله 22888914
DACH1, SUSD5, ATP10C 

PTTG1 
bta-mir-32 

40568952-39568952 12 

- - DNMT3B, BPIFA2B, BPIFA2A, SUN5, BPIFB4, COMMD7, BPIFB6, MAPRE1, BPIFB3, 

ASXL1, NOL4L, BPIFB2 62167502-61167502 13 

- - KCNS2, STK3, NIPAL2, POP1, OSR2 17131338-16131338 14 

- - bta-mir-139, NUMA1, ACAD8, FOLR2, THYN1, THYN1, PDE2A, TOMT, VPS26B, 

PHOX2A, LRRC51, FOLR3, GLB1L3, ANAPC15, CLPB 31788118-30788118 15 

- - CNOT10, CMTM6, FBXL2, GLB1, CLASP2, TRIM71, CCR4, CRTAP, UBP1, CMTM7, 

DYNC1LI1 7745451-6745451 22 

 
ی ها ژنمگابازی شناسایی شد. از بین  56/39-56/40در نواحی  12مناطق ژنومی بعدی روی کروموزوم شماره 

 کننده تنظیم عنوان بهداشت. این ژن  موردمطالعهین ارتباط را با صفت تر بیش DACH1موجود در این ناحیه، ژن کاندیدای 
های گرانولوزا با اندازه فولیکول مهم توسعه سیستم تولیدمثلی و هموستازی گلوکز نقش دارد. سطح بیان این ژن در سلول

ی کاندیدای مرتبط با ها ژن(. در مطالعه پویش کل ژنومی با هدف شناسایی http://www.uniprot.orgیابند )افزایش می
 (. et al.,Tao 2021)گزارش شده است  DACH1 ژن کاندیدای Luzhongصفات تولیدمثل در گوسفندان گوشتی 

 13مگابازی از کروموزوم شماره  16/61-16/62منطقه ژنومی دیگر مرتبط با تعداد نتاج متولدشده در ناحیه 
در این ناحیه قرار داشت. این ژن در حفظ عملکرد میتوکندریایی نقش  DNMT3Bشناسایی شد. ژن کاندیدای 

سازی میتوکندری  کند، که این فشردهژن باعث تغییر شکل میتوکندری شده و آن را فشرده می کلیدی دارد. این
برای فرایند اسپرماتوژنز ضروری بوده و برای تأمین انرژی اسپرم در حال حرکت ضروری است 

(http://www.uniprot.orgارتباط معنی .) داری بین ایندل موجود در ژنDNMT3B لدشده در با تعداد بزغاله متو
 (.Hui et al., 2020شکم اول زایش در بز گزارش شده است  )

-13/17شناسایی شد در ناحیه  متولدشدهاز مناطق ژنومی مهم دیگری که در پژوهش حاضر مرتبط با تعداد نتاج 
ه به بود. این ژن در تخمدان، رحم و بیض STK3بود که شامل ژن کاندیدای  14مگابازی از کروموزوم شماره  13/16

نقش دارند میزان بالایی بیان شده و در برخی از اعضای این خانواده ژنی در رشد جنین، اسپرماتوژنز و تفرق سلولی 
(http://www.uniprot.org .)ژن کاندیدای  چنین همSTK3 های تخمدانی در مرغ نقش کلیدی در رشد و توسعه فولیکول

 (.Lyu et al., 2016)گزارش شده است 

 

 hapFLKی انتخاب با استفاده از روش ها نشانهشناسایی . 2. 4

آمده  دست در هر جایگاه نشانگری ارائه شده است. نتایج به hapFLK(، نمودار منهتن براساس ضرایب 2در شکل )
های مجاور تفرق جمعیتی بالایی داشتند که شامل چهار ناحیه ژنومی بر SNPنشان داد که در چندین منطقه ژنومی 

دار قرار داشتند و معنی hapFLKهای  کل ارزش 9/99بودند و در صدک  11 پنج و دو، های یک،وموزومروی کر
 (.2بودند )شکل 
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و  Xها بر روی محور SNPگرانادینا: با موقعیت کروموزومی -در سطح ژنومی جمعیت بزهای نژاد مورسیانو hapFLKهای  توزیع ارزش .2شکل 

 باشد.های تتا می کل ارزش 99/99دهنده صدک  شده نشان نمایش داده شده است. خط ترسیم Yبر روی محور ها  آن hapFLKهای  ارزش

 
ها  آن ی موجود در این مناطق شناسایی و عملکرد بیوشیمیاییها ژنپس از شناسایی نواحی ژنومی تحت انتخاب، 

(. اولین منطقه 2از این طریق تعیین شدند )جدول ژن که در ارتباط با منطقه انتخابی بودند  32بررسی شدند، در مجموع 
 11/18-11/19در ناحیه  یکدر هر زایش روی کروموزوم شماره  متولدشدهشده مرتبط با تعداد نتاج  ژنومی شناسایی

 موردمطالعهین ارتباط با صفت تر بیش EDA2Rکاندیدای  ی موجود در این ناحیه، ژنها ژنمگابازی قرار داشت. از بین 
که  طوری هشود. بداشت. این ژن عضو یکی از خانواده اسیدهای آمینه حلقوی است که به میزان بالا در تخمدان بیان می

های گرانولوزا و تیکا شناسایی شده و نقش مهمی در فولیکوژنز دارد فعالیت بالای این ژن در سلول
(http://www.uniprot.orgارتباط معنی .)داری بین ژن کاندیدای EDA2R  با باروری و رشد جنین گزارش شده است
(Podzus et al., 2017.) 

قرار  دومگابازی کروموزوم شماره  82/12-82/102شده در پژوهش حاضر در ناحیه  دومین منطقه ژنومی شناسایی
را  ولدشدهمتین ارتباط با صفت تعداد نتاج تر بیش KCNH7ی موجود در این ناحیه، ژن کاندیدای ها ژنداشت. از بین 

نرمال  فراینددر  که طوری بهبا صفات تولیدمثلی گزارش شده است،  KCNH7داری بین ژن کاندیدای داشت. ارتباط معنی
جینینگ در بزهای نژاد  متولدشدهاسپرماتوژنزیس ضروری است. در مطالعه پویش کل ژنومی مرتبط با تعداد نتاج 

 (.Wang et al., 2020)ژن کاندیدا گزارش شد  عنوان خاکستری به

مگابازی قرار داشت. از بین  78/5-78/6در ناحیه  11شده بر روی کروموزوم شماره  سومین ناحیه ژنومی شناسایی
ین ارتباط با تعداد نتاج در هر زایش داشت. این ژن جزوی تر بیش CNOT11ی موجود در این منطقه، ژن کاندیدای ها ژن

سیستم  ویژه بههای بدن یی وزیکولی بین غشای پلاسما و بسیاری از اندامجا ابهجبوده و در  CNOTاز خانواده ژنی 
با هدف  کاتاهدیندر مطالعه پویش کل ژنومی گوسفندان نژاد  (.Sozoniuk et al., 2022باشد )میتولیدمثلی ضروری 

در  CNOT11یان ژن گزارش شد. سطح ب CNOT11ی کاندیدای مرتبط با درصد باروری، ژن کاندیدای ها ژنشناسایی 
 (.Sánchez-Ramos et al., 2023یابد )داری افزایش میطور معنی های جفت بهدوران بارداری در رحم و لایه
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شده در این مناطق ژنومی مرتبط با صف تعداد نتاج متولدشده با استفاده از آماره  های شناسایی نواحی ژنومی تحت انتخاب و ژن .2جدول 
hapFLK 

 کد دسترسی 

 به مقاله

QTLشده  های گزارش 

 در منطقه ژنومی
 موقعیت ژنومی های موجود در منطقه ژنومی ژن

 شماره 

 کروموزوم
 CXADR, MIRLET7C, bta-mir-125b-2, bta-mir-125b-2, EDA2R, RPL31 19112503-18112503 1 زاییفاصله گوساله 26193888

- - FAP, IFIH1, GCA, U6, KCNH7 102826594-101826594 2 

- - 

OR6C2F, OR6C278, OR6C268 
OR6C76, OR6C75, OR6C1Q 

OR6C1, OR6C5H 
OR6C5, OR6C1S, OR6C1N 

OR6C74 

58139720-57139720 5 

- - NPAS2, TBC1D8, CNOT11, SNORD89, CREG2, RFX8, MAP4K4 
IL1R2, GCG 6787446-5787446 11 

 
آماره نااریب تتا تاکنون جهت شناسایی مناطق ژنومی مرتبط با صفات مهم اقتصادی ی انتخاب و ها نشانهاز روش 

ی انتخاب با ذخیره چربی بدن در ها نشانههای اهلی استفاده شده است. پژوهشی با هدف شناسایی مختلف در دام
ی انتخاب هستند ها نشانهناحیه ژنومی حاوی  25نشان داد که  پژوهشگوسفندان بومی چینی انجام شده است. نتایج این 

گزارش  ETAA1و  WDR92 ،TBX12 ،WARS2 ،BMP2 ،VEGFA ،PDGFD ،HOXA10 ،ALX4ی کاندیدای ها ژنو 
تاکنون جهت شناسایی مناطق ژنومی  hapFLKی انتخاب و روش ها نشانهاز روش  چنین هم (.Zhao et al., 2020)شدند 

ی ها نشانهلی استفاده شده است. در پژوهشی با هدف شناسایی های اهمرتبط با صفات مهم اقتصادی مختلف در دام
 hapFLKدر نژادهای مختلف بز با استفاده از آماره  تولیدمثلانتخاب مرتبط با آداپتاسیون و پاسخ سیستم ایمنی، تولید و 

دارای  26و  22،  15، ده، چهار، سههای انجام شده بود. نتایج این تحقیق نشان داد، نواحی ژنومی روی کروموزوم
بودند که نقش  PCKو  HYAL1 ،PDE4B ،MST1ی کاندیدای ها ژنی انتخاب هستند. این مناطق ژنومی شامل ها نشانه

 .(Waineina et al., 2022کلیدی در آداپتاسیون، سیستم ایمنی و تولید شیر داشتند )
مرتبط با  ی انتخاب برپایه دو رویکرد متفاوتها نشانهشده، پژوهش حاضر اولین مطالعه شناسایی  منابع انجام  با بررسی

های پر کاربرد آماری شناسایی گرانادینا بوده است. یکی از آزمون-در بزهای نژاد مورسیانو متولدشدهصفت تعداد نتاج 
نکردن خطای  باشد. از مشکلات اصلی این روش لحاظ( میFST) ی انتخاب، آماره تمایز جمعیتی یا شاخص تثبیتها نشانه

که  hapFLKآماره  چنین هم( تصحیح شده است. Theta, θگیری است که این مورد با استفاده از روش نااریب تتا )مونهن
فازهای  وسیله بهو طول هاپلوتیپی است، در این روش مناطق ژنومی تحت انتخاب  مبتنی بر عدم تعادل پیوستگی

 تر کمکه منجر به شناسایی مناطق ژنومی  hapFLKماره شوند. یکی از مشکلات اصلی در آهاپلوتیپی تشخیص داده می
ماهیت این آماره در شناسایی مناطق ژنومی حاصل از مهاجرت و گلوگاه جمعیتی  علت بهگردد به های دیگر میاز آماره

(Fariello et al., 2013بوده و نتایج آن تحت تأثیر اندازه نمونه می ) باشد(Bertolini et al., 2018 از .)در  ،طرف دیگر
های ژنومی عمومی توسط شرکت ایلومینا استفاده ی انتخاب مثبت از آرایهها نشانهمطالعات ژنومی که با هدف شناسایی 

تواند منجر به نتایج مثبت کاذب گیری هستند که میهایی مانند خطاهای تعیین ژنوتیپ و نمونهشوند، در معرض اریبیمی
شده برای جلوگیری از خطاهای ذکرشده جهت شناسایی مناطق ژنومی تحت انتخاب  های توصیهحلشود. یکی از راه
تر مناطق در پژوهش حاضر برای شناسایی دقیق باشد.برای مناطق ژنومی کاندیدا می انهگیر سختهای استفاده از آستانه

عیت استفاده گردید که دامنه بالای جم hapFLKو  FSTی هر دو آماره ها ارزشدرصد  1/0تحت انتخاب مثبت از آستانه 
در مطالعات  (Hu et al., 2023درصد ) پنج( تا Waineina et al., 2022درصد ) 1/0ای بود و دامنه آن از انهگیر سخت

بودن مناطق ژنومی شناسایی شده در پژوهش حاضر با سایر  از دلایل دیگر متفاوت چنین هممختلف گزارش شده است. 
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ی آماری متفاوت برای شناسایی ها روشو  موردبررسیاندازه مختلف نمونه، تعداد و نوع نژادهای  توان بهمی ها پژوهش
 . کرد مناطق ژنومی تحت انتخاب مثبت اشاره

با صفات تولیدمثلی ها  آن ی مرتبط با صفات تولیدمثلی که در مطالعات قبلی ارتباطها ژندر پژوهش حاضر تعدادی از 
که در مسیر زیستی  KMT2Eدار گزارش شده بود، شناسایی شد. ژن کاندیدای  معنی ولدشدهمتاز جمله صفت تعداد نتاج 

های این مسیر با ایجاد  اندازی دارد. پروتئین تخمک فرایندای در  شده باشد، دارای نقش مهم و ثابت پاسخ دفاعی هم می
 چنین همشوند.  ز فولیکول بالغ میهای اطراف آن ا مشابه به التهاب، سبب جداشدن تخمک و برخی از سلول فرایند

های  اط با چسبندگی سلولی و ارتباط بین سلولدر ارتب طورعمده بهی دیگری که در این پژوهش شناسایی شدند ها ژن
ها به  های مختلف سلولی اطراف تخمک و لزوم انتقال مواد از این سلول فولیکول و تخمک بودند و با توجه به وجود لایه

های کانکسین داراری عملکرد  واسطه پروتئین رسد. مسیر اتصال سلولی به می نظر بهی این مسیر منطقی دار تخمک، معنی
در  CNOT11های گرانولوزا به تخمک است که ژن کاندیدای  ها از اطراف سلول ها و سیگنال گسترده در انتقال متابولیت

تباط با مسیرهای زیستی اسپرماتوژنز در بدن داشته ین ارتر بیش CAMK2Dژن کاندیدای  چنین هماین مسیر قرار داشت. 
در که  این شود. با توجه بهسلول اسپرم فعال، یک عامل بسیار مهم تلقی میشدن  بالغهای مرتبط با باروری و فرایندو در 

ا از های اصلاح نژادی در برخی از کشوره در هر زایش جزو برنامه متولدشدههای گذشته افزایش تعداد نتاج  طی سال
وری و سودآوری در طول عمر اقتصادی دام  جمله کشور ایران است، این افزایش تعداد نتاج تأثیر مناسبی بر افزایش بهره

 دهندگان دام سبک در کشور خواهد شد. پرورش تر بیششدن  خواهد داشت، در نتیجه باعث ترغیب
باشند. با توجه به عملکرد بیولوژیکی جدید می شده در بز های ژنومی یافتو جایگاه ها ژندر این پژوهش برخی از 

-های دیگر میپویش ژنومی پیشین در گونه های گزارشکه منطبق با  پژوهششده در این  ی کاندیدای شناساییها ژن

مشابه جدید و  های پژوهشهای توان با ادغام دادهرا توجیه کرد. می موردمطالعهتوان بروز فنوتیپی صفت باشد، می
عدم  دلیل بهتر برای تأیید نتایج پژوهش حاضر استفاده کرد. از طرفی در این پژوهش از آنالیزهای آماری جامع استفاده

پژوهش حاضر در بزهای بومی کشور، از  موردمطالعهدسترسی به رکوردهای فنوتیپی و اطلاعات ژنوتیپی مرتبط با صفات 
بزهای  هایجمعیت در تحقیق این نتایج از استفاده لذا. شد استفاده گرانادینا-اطلاعات فنوتیپی و ژنوتیپی بزهای مورسیانو

نواحی مهم ژنومی  تر بیشبررسی  .شوند تأیید نیز هاجمعیت این در تا دارد تر بیش مطالعات به نیاز کشور بومی
-هستند، با استفاده از آزمون متولدشدهی کاندیدا با اثر مستقیم بر تعداد نتاج ها ژنمناطقی که شامل  ویژه بهشده،  شناسایی

 این در آمده دست به نتایج تأیید تواند دری کاندیدا و یا بیان ژن( میها ژنهای آزمایشگاهی مختلف )بررسی چندشکلی در 
  .باشند مؤثر پژوهش

 

 گیری و پیشنهادهانتیجه. 5

دادن  ضمن پوشش گرانادینا،-مورسیانواطلاعات ژنومی بزهای نژاد  از استفاده با حاضر پژوهش در مجموع، نتایج
مرتبط با صفت  انتخاب یها نشانه استنتاج برای را جدیدی قبلی مانند تعداد کم نمونه رویکرد های پژوهشمحدودیت 
 شناسایی جهت در اطلاعاتی باارزشی منبع تواندمی پژوهش این نتایج. دهدارائه می بز ژنوم در متولدشدهتعداد نتاج 

 در هر زایش را متولدشدهصفت تعداد نتاج  در دخیل مولکولی سازوکارهای درک مسیرهای بیولوژیکی و مناطق ژنومی،
 یپیفنوت یرکوردها یدارابومی مستقل  ینژادها درشده  ییشناسا یژنوم یهاگاهیجااین  از کی هر یبررس .فراهم آورد

در هر زایش و یا  متولدشدهصفت تعداد نتاج  باکاندیدا مناطق  نیارتباط ا دییدر تأ تواندیم ی،بعد های پژوهش در قیدق
 در بز پرورش اهمیت به توجه با .داشته باشدهای ژنومی دیگر نقش مهمیهر یک از جایگاه یپیفنوت تیماه شدن روشن
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 وریبهره افزایش و نژادی اصلاح هایبرنامه طراحی بر مناسبی تأثیر زمینه این در اطلاعات افزایش جهان و ایران
 طراحی با مرتبط های پژوهش در توانمی پژوهش این اطلاعات از چنین هم. داشت خواهد کشور بزهای جمعیت
 .نمود در هر زایش استفاده متولدشدهبا هدف افزایش تعداد نتاج  آمیزشی های سیستم
 

 یملاحظات اخلاق. 6

 هاست. آن همه دییموضوع موردتأ نیاند و انموده تیرعا یپژوهش علم نیرا در انجام و انتشار ا یاخلاقاصول  سندگانینو
 

 سندگانینو مشارکت. 7
 نویس مقاله؛ ها، تجزیه و تحلیل بیوانفورماتیکی و تهیه پیش سازی نمونه دی: تهیه و آمادهحسین محم

 نویسنده دوم.: مقالهسازی  ی و نهایینیبازب، مطالعهها و  آبادی فراهانی: تجزیه و تحلیل آماری دادهحسین خلتامیر

 

 تعارض منافع. 8

 گونه تعارض منافع توسط نویسندگان وجود ندارد.  هیچ
 

 . تشکر و قدردانی 9
 گردد. میو قدردانی تشکر  ،سریع محاسباتدر اختیار گذاشتن سرورهای  دلیل بهبدین وسیله از دانشگاه اراک 
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