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 چكيده

 360وا  گنلش ننی ه شنرلي  ش     580هل  گوسفند ايرلعیل بل گلش ه شرلي  بنود. از  دو تهداد  از نژاد CNVهدف از اي  پژشهش طيلي م 

گنلش  ش   50kهل  تک نور  وتید  سیاسی ژنوم بل تیاشم  ن اسرخیاج شد. ژنوتیر چند شک يDNA وا  گوسفند نمونم خون تهیم ش 

 kb 7/103ش طیلننم   kb 7/154تنوع بل طیلنری  طول  904تهداد  PennCNVگوسفند  دو هی دش گونم تهیی  شد. بل اسرفلده از نیم افزاو 

 Mbاي  تنوع دو ژننوم گوسنفند    دو گلش شنلسليي شد. رل طول kb 5/124ش طیلنم  kb 7/213طوود بل طیلنری  طول  744دو گوسفند ش 

طوود دو ژنوم گلش  141نلحیم تنوع پی تکیاو دو ژنوم گوسفند ش  35بود. پس از تیریب نواحي طشلبم تهداد  Mb 80ش دو ژنوم گلش  5/8

واحي اي  علاشه بی اي ، ن هل  گوسفند بل ژنوم گلش ه شرلي  همپوشلني داشت.دو ژنوم نژاد CNVدوصد نواحي  20شنلسليي شد، في  

ژن طیجع دو ژنوم ان نلن بانوو رلطنل ينل جزئني همپوشنلني        110دو ژنوم گلش، ش  QTL 62ژن طیجع ش  40تنوع دو ژنوم گوسفند بل 

ت وطیيک ش پی  سلنریشطیيک بیشری بود. بی اسل  اي  نرليج، شليد برنوان از وش   هل دو هی دش گونم دو نواحي سلبداشت. توزيع تنوع

تنی طالعهنلت   هل  ژنوم گوسفند وا شنلسليي نمود. بیا  ر ب نرليج دقینر QTLهل ش بل نواحي ژني دو ژنوم گلش ژن پیوسرري اي  تنوع

 بیشری  نیلز است.

 CNV، گلش ه شرلي ، گوسفند،  ا  ژنوم، تنوع ژنومپیشفليل طيلي م ها: واژه كلید
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 مقدمه

انند  هزاو سلل قیل اه ي شنده  10گلش ش گوسفند دو حدشد 

ينلبي ژننوم، تهنداد قلبنل     هل  تواعي. بل پیشیفت وش [23]

تک نور  وتیند  ش ويزطنلهواوه   توجهي نشلنری چند شک ي

دو ژنوم گلش شنلسليي شد رنم طنجنی بنم افنزايش سنیعت      

هننل  ژنننوم اينن  گونننم شنند. دو  QTLهننل ش شنلسننليي ژن

هنل ش عم کنید   گوسفند، هنوز طحل اسريیاو ب نیلو  از ژن 

هل طه وم نی ت. اي  طوضوع بلعنث شنده تنل شنلسنليي      ن

هننل دو هننل  نننواحي وطزرننننده ش اسننرفلده از  ن  نشننلنری

نژاد گوسفند ن یت بنم گوننم گنلش رمرنی     هل  اصلاد بینلطم

بننیا  وفننع اينن   . يننک واهکننلو عم نني[14ش  12]بلشنند 

هل  طشلبم طحدشديت طيلي م نواحي طخر   ژنوم دو گونم

هل  طخر   است. طيلي م ژنوم ان نلن ش گوسنفند   از جنیم

ش همچنی  طيلي م نواحي غیی وطزرننده دو ژنوم ان نلن   [5]

از اي  نوع طالعهلت اسنت. بنی همنی  اسنل ،      [21]ش گلش 

بنل يکنديری   طيلي م ژنوم گوسفند ش گلش رم شیلهت زيلد  

. اشعنی   [4]هل  طخر   طفیند بلشند   تواند از جنیمداوند طي

اوائم شد  1995ن خم نيشم پیوسرري ژنوم گوسفند دو سلل 

 2070نشننلنری ويزطننلهواوه بننود ش دو    246رننم شننلطل  

. علاشه بی توسنهم  [4]طووگلن از ژنوم وا دو بی داشت  سلنري

ينلن بنود،   هنل، رنم بنم رنند  دو جی    يلبي نشلنریوشند نيشم

طالعهننلت نننوع نشننلنری از ويزطننلهواوه بننم چننند شننک ي   

نور  وتید  نیز ترییی نمود. اي  طوضنوع طيلي نم ژننوم     تک

هل  طشلبم  سلنری رید. تنوع طوجود بنی   گوسفند وا بل گونم

دو ژنوم گلش ش گوسفند  kb 60ژن اشوتوعوگ دو طول  120

وطنز  هنل   بل يکديری طيلي م ش طشخص شد رم نور  وتیند 

رننده پیشت ی  دو هی دش ژنوم في  دو سم دوصد طنواود بنل   

. بی اي  اسل ، شنلسنليي طینزان   [14]يکديری تفلشت داوند

توانند بنیا    هنل  جديند طني   تشلبم ش يل تفنلشت دو تننوع  

هنل  بیشنری دو ژننوم گوسنفند بنی      QTLهل ش شنلسليي ژن

هننل  اسننل  ژنننوم گننلش طننوثی بلشنند ش پیشننیفت بینلطننم  

اد دو گوسفند ت یيع شنود. تننوع دو تهنداد رپني     نژ اصلاد

بلشند رنم   هل  جديد طي( يکي از تنوعCNVقاهم ژنوطي  

. [15ش  22]دو ان لن شنلسليي شد  2006اشعی  بلو دو سلل 

ا  از اي  تنوع دو اثی حیف، اضلفم يل دش بیابی شندن قاهنم  

DNA   بم طول يک ری و جفت بلز تل چندي  طرل جفت بنلز

دوصد بنل   90شود رم تواعي  ن دو حدشد جلد طيدو ژنوم اي

. رنم بلعنث تریینی دو دشز ژن،    [22]يکديری شنیلهت داود  

. دو ان لن [9]شود هل  وطز رننده ش تنظیم بیلن ژن طيتواعي

هليي نظیی شنیزشفیني، ديلبنت ننوع    اي  نوع تنوع بل بیملو 

 .[9ش  20]اشل، سیطلن دو اوتیلط است 

تنوع فنوتیپي تهنداد  از صنفلت   ا  دو حیوانلت طزوعم

هل است. بهنوان طثلل تلج CNVطووفوعوژيکي، دو اوتیلط بل 

نخود  دو طیوو نلشي از دش بیابی شدن دو اينریشن شنملوه  

بلشد. دو گوسفند دش بیابی شندن دو ژن  طي SOX5يک ژن 

ASIP     شنود.  طنجی بم تنظیم ونرداننم دو پوشنش بندن طني

بنم دعینل دشب نم ننلقص دو     هنل  تلخیی دو پیدو شو  جوجنم 

. باوو ر ي اي  تنوع [8]بلشد طي SPEF2ش  PRLRهل   ژن

بلشد دوصد رل تنوع ژنوم طي 4/0-25دو پ رلنداوان شلطل 

دو ژنننوم  CNV. اشعننی  طالعهننم بننیا  شنلسننليي [9ش  20]

عندد   25ا  دو گنلش صنووت گیفنت، رنم     حیوانلت طزوعم

CNV بنل توسنهم    .[18]هل  جن ي شنلسليي شد دو س ول

هل  بیا  تهیی  ژنوتیر هزاوان چنند  فنلشو  سلخت تیاشم

نور  وتید  طوجود دو ژنوم، شنلخت اي  تننوع  شک ي تک

ا  طلنند جوجنم  بل سیعت بیشری  دو سليی حیوانلت طزوعم

. اشعی  طالعهم بیا  [7ش 8]گوشري، بز ش سگ انجلم گیفت 

ییيداسنیون  شنلسليي اي  تنوع دو گوسفند بنل اسنرفلده از هی  

ا  ژنوطي ش بکلوگیی  پیشب گنلش  دو شنش ننژاد    طيلي م

 Mb 5/10بانول   CNVنلحینم   135گوسفند انجنلم شند ش   

هل دو CNV. چندي  طالعهم بیا  شنلسليي [7]شنلسليي شد 

ژنوم گلش ش تهداد طحدشد  نیز دو ژنوم گوسنفند صنووت   

گیفرم است. شعي بیا  بیوسني تفنلشت، تشنلبم، طلهینت ش     

ا  هل دو دش گونم گلش ش گوسفند طالعهنم CNVتوزيع نحوه 
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انجلم نشده است. عیا اي  پژشهش بل هندف بیوسني نحنوه    

هنل ش  هل دو سیتلسی ژنوم ش طيلي م تفنلشت CNVپیارندگي 

 هل دو دش گونم گلش ش گوسفند انجلم شد. CNVهل  شیلهت

 

 هامواد و روش

نژاد گوسفند بنوطي ايرلعینل ش شنلطل     15نمونم خون از تهدا 

Altamurana ،Appenninica ،Bagnolese ،Bergamasca ،

Biellese،Delle Langhe ،Fabrianes ،Gent.le di Pugli ،

Istrian Pramenka، Laticauda ،Massese ،Pinzirita ،

Sambucana-Mnifest ،Sopravissana ش Valle del 

Belice  360نمونننم از هننی نننژاد تهیننم شنند   24حنندشد دو 

گلش نی ه شرلي  داوا   580نمونم(. همچنی  نمونم خون از 

از  DNAتهینم شند. اسنرخیاج     ANAFIشجیه از طوس نم  

نمونم هل  خون بل اسرفلده از رینت پیشطرنل دو  زطليشنرله    

ژنریک طیرز ژنوطیک حیوانلت اه ي دانشرله بوعونیل رشنوو  

هل قیل از تهیی  ژنوتیر بل تهداد  از نمونم ايرلعیل انجلم شد.

تیاشم طوود نظی بم دلائل طخر ن  نظینی ریفینت ننلطا وب     

DNA  حیف شدند. بدي  تیتیب تهداد نمونم طوود  زطليش

نمونم بنود.   244ش  493طیبوط بم گوسفند ش گلش بم تیتیب 

گنلش  ننوع دش    K 50دو اي  پژشهش از تیاشنم نشنلنری    

چند شنک ي دو   54604ا  تهیی  ژنوتیر شیرت اي وطینل بی

 99بنلز خنواني اين  تیاشنم      ژنوم گلش اسرفلده شند، طینزان  

دو رنل ژننوم    هل   ندوصد است ش طیلنری  فلص م پیشب

kb 4/49  50تیاشنم نشنلنری    است. همچنیk    گوسنفند

چند شنک ي دو   54241شیرت اي وطینل بیا  تهیی  ژنوتیر 

اين    Infinium HD Assayژنوم گوسفند بی طینل  پیشتکل 

شیرت اسرفلده شد، دو اي  نوع تیاشم طیلنری  فلصن م بنی    

 kb 9/50نور  وتید  دوسیاسنی ژننوم   هل  تکچند شک ي

است. پس ازطي طیاحل طخر   بیا  خواندن ژنوتیر هنی  

هل تحت عیزو قیاو گیفت تنل ف ووسننس   چند شک ي، تیاشم

بیانریخرم شنود.   هل  ب   داده شده،تک بلز انرهل  پیايمی

هل  حلصل از اي  تصويی بل نوو سلطع شده ثیت شد ش داده

تصحی  شند، همچننی  بنل     TM GenomeStudioنیم افزاو 

اسنرفلده از اين  ننیم افنزاو، گنیاف تشنکیل شنده از چننند        

هنل رنرنیل شند ش دسنرم بنند  ش      هل بیا  ر یم نمونم شک ي

از تهینی    هل  حلصلهل انجلم گیفت. دادهنیطلل ریدن داده

هننل  ژنوتیننر دو هننی دش گونننم بننیا  چننند شننک ي     

دوصند ژنوتینر از    10نور  وتید  ش افیاد بنل بنیش از    تک

هنل   حیف شده از  نلعیزهل حیف شد ش بیا  چند شنک ي 

هل  رم ش چند شک ي 05/0بل فیاشاني  ع ي روچک رمری از 

شينینیگ نیودنند، تصنحی  شند. پنس از      -دو تهلدل هلود 

هل  طوود نیلز، فليل شدت سنیرنلل دو فیطنت   انرخلب داده

بود تهینم   PennCNVطرني رم هملن فليل شوشد  نیم افزاو 

بی اسنل    CNVهل  طرهدد  بیا  شنلسليي شد. نیم افزاو

نور  وتینند  شجننود داود.  هننل  چننند شننک ي تننک  داده

بلشد رنم بنی اسنل  طندل     طي PennCNVتیي   نهل  طرداشل

ز بیخي اطلاعلت ديری نظیی رنل  پنهلن طلوروف بل اسرفلده ا

شدت سیرنلل، ن نیت شندت سنیرنلل هنی چنند شنک ي       

نور  وتیند   نور  وتید ، فلص م بی  چنند شنک ي تنک    تک

نور  وتینند ، هم ننليم ش فیاشاننني  ع نني چننند شننک ي تننک

CNVبنی اين  بنل اسنرفلده از     رند. عنلاشه هل وا شنلسليي طي

شنجیه   اطکنلن اسنرفلده از اطلاعنلت    Bayesianهل  وش 

بنل تاییننر   رنند ش هنل وا فنیاهم طني   CNVبنیا  شنلسنليي   

بی اطواج ژنوطیکي غ ینم   GCهل  وگیسیون بل طحرو   طدل

هل وا افزايش دهد. عنیا دو ارثنی   CNVرند ش دقت شنلسليي 

شود ش باوو وايرلن دو افزاو اسرفلده طيطالعهلت از اي  نیم

فلينل  افنزاو رنم همنلن    بلشد. فليل شوشد  ننیم دسری  طي

شدت سیرنلل اسنت، حنلش  اطلاعنلت ننلم چنند شنک ي       

هل  عرنلويرم ن نیت   نور  وتید  ش طوقهیت  ن، پلواطری تک

( ش ن نیت شندت   Log R Ratio(LRR)شندت سنیرنلل    

( دش  عنل ينک   Bllele Frequency (BAF)سیرنلل ن نیي   

بلشند. بنل توجنم بنم نحنوه      نور  وتید  طيچند شک ي تک

هل، از شدت سیرنلل سلطع شنده  تهیی  ژنوتیر چند شک ي

هل  فوق اسرفلده شد. دو شیشع بیا  تهیم فليل Bش  A عل 
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هل  روچکری تي یم شند   نلعیز، فليل شدت سیرنلل بم فليل

رم هی فليل حلش  اطلاعلت فوق بیا  يک فید بنود. فلينل   

يک طرل جفت بلز از ژننوم   GCبی اسل  طحرو   GCطدل 

لن طنلوروف وا بنیا  ننیم    طدل پنهن  hmmسلخرم شد. فليل 

رنند ش طينداو شندت سنیرنلل     فیاهم طني  PennCNVافزاو 

رند. هل  طخر   وا بم بینلطم اعيلء طيطوود انرظلو بیا  تنوع

ش بنی   kb 1هنل بنل طنول بنیش از     CNVبم اي  تیتیب ر یم 

اسننل  اعرننوويرم طنندل پنهننلن طننلوروف دو نننیم افننزاو    

PennCNV پي گزاو  شنده  طحلسیم شدند. پلواطری تهداد ر

افزاو دو ریشطوزشم اتوزشم بیا  نواحي رنم فلقند   توس  نیم

تکیاو ه رند بیابی دش  طوجود ديپ وئید( بنیا  ننواحي رنم    

حیف صووت گیفرم بیابی يک يل صنفی، بنی اسنل  طینزان     

حیف ش بیا  نواحي دش يل سم بیابی شده طهلدل بم تیتینب  

رنرنیل   هنل  فی رنی  CNVسم ش چهلو است. پس از طحلسیم 

 LRRهنل  بنل انحنیاف اسنرلنداود     ریفیت اعملل شد. نمونم

ش فنلرروو اطنواج    01/0بیابی بل حداقل  BAF، 03/0رمری از 

 waviness factor value  انرخننلب  -05/0تننل  05/0( بننی

بل اسنرفلده از فلينل طندل     GCشدند. تصحی  بیا  طحرو  

GC د هنل  طنوود نظنی تهندا    انجلم شد. پس از اعملل فی ری

نمونم بیا  گلش بلقي طلند.  473نمونم بیا  گوسفند ش  184

ژننوم گوسنفند ش    Ovis_aris_3.0هل بی اسل  اسمی ي داده

هنل  ننلعیز   CNVژنوم گلش بیا  شنلسليي UMD3.1 اسمی ي

هل  هل  انجلم شده في  بی وش  ریشطوزشمشد. ر یم  نلعیز

 ف شد. هل حیهل  جن ي از  نلعیزاتوزشم بود ش ریشطوزشم

هنل  شنلسنليي شنده دو    بل توجم بم پوشش ضهی  ژن

دو ژنوم گوسفند،  CNVژنوم گوسفند، بیا  طيلي م نواحي 

 liftOverبل توجم بم طالعهلت قی ي دو ژننوم گنلش، از ابنزاو    

اسرفلده شد ش نواحي طوود نظی بم طهنلدل  ن   UCSCشبرله 

 دو ژنوم گلش ش ان لن تیديل شند. همچننی ، بنیا  طالعهنم    

هل  نواحي شنلسليي شده، طحدشده اي  نواحي دو شبرله  ژن

UCSC بل اسرفلده از ابزاوtable browser   هنل   بنیا  گوننم

گوسفند، گلش ش ان لن اوزيلبي شد. بمنظوو بیوسي عم کید 

ثینت ش   DAVIDهل  اي  نواحي، حندشد  ن دو شبرنله   ژن

شد. هل  طرلبوعیکي طخر   اوزيلبي هل دو ط ییتلثیی اي  ژن

هنل دو طحندشد ننواحي    QTLهمچنی  بیا  بیوسي شجنود  

CNV طنلطر ،CNV  هل  پیتکیاو دو ژنوم گوسفند پنس از

تیديل  ن بم نواحي طهلدل دو ژنوم گلش بی اسنل  اسنمی ي   

UMD3.1  دو شبرلهQTLdb      ثینت شند. بندعیل گ نریدگي

هل، في  طواود بل حندشد  QTLحدشد اطمینلل بلزه تشخیص 

 دو نظی گیفرم شد.  Mb 10اطمینلن رمری از 

 

 نتایج و بحث

هل  گوسفند پس از تصحی  دو طیح نم خوانندن   دو نمونم

نمونم بنلقي طلنند. از اين  تهنداد      184هل، تهداد چند شک ي

تننوع بنم ازا  هنی وا      85/11يهنني   CNV، 2180نمونم 

ليي شنند. ر یننم هننل  اتننوزشم شنلسننگوسننفند دو ریشطننوزم

 58هنل حنیف شند     هل  بل يک تکیاو از اداطنم  ننلعیز   تنوع

حیف،  606شلطل  CNV 904هل، دوصد(. پس از حیف  ن

پنس   CNV، 9/4اضلفم بلقي طلند. باوو طروس  تهداد  298

از تصحی  بم ازا  هی وا  گوسفند بلقي طلند رم طینلنری   

بنود ش   7/103ش  kb 7/154هنل بنم تیتینب    ش طیلنم اي  تنوع

بنود. دو اين     kb 500تنل   100هل بی  دوصد تنوع 60طول 

طشلهده نشد. رل طنول   kb 30تحيیر تنوع بل طول رمری از 

هننل  دوصنند از ریشطننوزم 3/0طهننلدل  Mb 5/8اينن  تنننوع 

پنس از   هل  گلش ه شرلي (. دو نمونم1اتوزشم بود  جدشل 

ش رنرننیل ریفیننت، دو نهليننت  GCتصننحی  بننیا  طحرننو  

1451 CNV وا  گلش  473هل  اتوزشم دو بیا  ریشطوزشم

هنل  شنلسنليي   CNVه شرلي  شنلسليي شد. از رل تهنداد  

 49طنوود فين  دو ينک حینوان طشنلهده شند         707شده 

هنل  بهند  حنیف شند. بنم ازا  هنی       دوصد( رم از  نلعیز

ری نو   5/124ش طیلننم   7/213بل طینلنری    CNV 6/1حیوان 

شنلسليي شده دو ژنوم  CNVد جفت بلز شنلسليي شد. تهدا

هل  شنلسليي شده دو ژنوم CNVگوسفند تيیيیل چهلو بیابی 

 (.1گلش بود  جدشل 
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 در ژنوم گاو هلشتاین و گوسفندان ایتالیایی CNVو نواحی  CNV. مشخصات 1جدول

طهیلو 

اندازه 

 گیی 

 نوع دام
تهداد 

 دام وا (

رل 

تهداد 

 تنوع

طروس  

تنوع /هی 

 نمونم

تنوع 

پی 

 تکیاو

طروس  

طول 

 kb) 

طیلنم 

طول 

 kb) 

loss gain Loss/gain 

رل 
CNV 

 Mb) 

CNV 
 80 1/1 355 389 5/124 7/213 744 6/1 1451 473 گلش

 5/8 03/2 298 606 7/103 7/154 904 85/11 2180 184 گوسفند

نلحیم 
CNV 

 6/94 - - - 9/133 9/243 141 8/0 388 473 گلش

 13    2/120 7/147 35 48/0 88 184 گوسفند

نلحیم 

CNV  پی

 تکیاو

 7/27 50 34 57 1/132 8/196 141 3/0 141 473 گلش

 3/6 8 6 21 6/131 6/173 35 2/0 35 184 گوسفند

 

نژاد  15نمونم از 184هل دو گونم گوسفند بل CNVانواع 

هنل  گنلش  اين  تهنداد     طخر   حلصل شد، شعي دو نمونم

نمونم از نژاد ه شرلي  بود. عیا بل شجود  رم بل  473طیبوط 

هل  شنلسليي شده افزايش CNVافزايش اندازه نمونم تهداد 

وسد تلثیی تنوع نژاد  دو شنلسليي اطل بم نظی طي [7]يلبد طي

CNV     ، هل بیشری است. علاشه بی اين  افنزايش تننوع ننژاد

بل يک تکیاو شد باوو  رنم   CNVبیشری طنجی بم شنلسليي 

هل دو گوسفند في  داوا  يک تکنیاو بنود   CNVدوصد  58

دوصد دو گلش(. از اي  وش بیا  شنلسنليي   49 دو طيلي م بل 

هل  ژنوم هی گونم افزايش تهداد CNVتی جليرله دقیربهری ش 

 تی  خواهد داشت.نمونم همیاه بل تنوع نژاد  نرليج طا وب

هل بنیش  CNVشنلسليي شده پیتکیاو    CNVرل طول

 184ش دو  Mb 160وا  گلش طهلدل  473از يک تکیاو( دو 

هنليي بنل   بود رم پس از حنیف دام  Mb 148وا  گوسفند 

CNV  گوسننفند طشننلبم دوMb 5/8  ش دو گننلشMb 80  از

 3/0هل بنود رنم طهنلدل    CNVهل  اتوزشم شلطل ریشطوزشم

دوصد از رل ژننوم گنلش    7/2دوصد از رل ژنوم گوسفند ش 

هل  بیشری  از ژننوم  بود. اي  طوضوع تليید رید رم ق مت

پوشیده شده است. بنلبیاي  بل شجود  رم  CNVگلش توس  

فند بیشری از گلش بنود اطنل رنل    هل دو ژنوم گوسCNVتهداد 

هل پوشیده شده بیش  CNVا  رم دو ژنوم گلش توس  نلحیم

از نم بیابی ژنوم گوسفند بود. شليد طيداو  از اين  فزشنني   

بدعیل بزوگي ژنوم گلش ش همچنی  طيداو  از رلسري بندعیل  

اندازه نمونم رم گوسفند دو اي  تحيیر بلشد، باوو ر ي بنم  

گلش ه شنرلي  بندعیل انرخنلب طنداشم ش     وسد رم دو نظی طي

اند. طالعهنلت   هل دو ژنوم تثییت شدهCNVطولاني ب یلو  از 

ايرلعیل نشنلن   عدم تهلدل پیوسرري بی وش  ژنوم گلش ه شرلي 

داد رم انرخلب طداشم دو نژاد ه شرلي  بلعث شنده قاهنلتي   

هل زينلد اسنت، دو اين     از ژنوم رم عدم تهلدل پیوسرري  ن

. بنم  [1]هل  شیی  دو ايرلعینل بلشند  ری از سليی نژادنژاد بزوگ

هل نیز اين  اطنی صنلدق بلشند.     CNVوسد دو طوود نظی طي

هنل  بزوگرنی  دو ژننوم    CNVيهني انرخلب سیب شده تل 

 گلش دو طيلي م بل ژنوم گوسفند ايجلد شود.

هل نیز اي  طوضوع وا تليیند  CNVطیلنری  ش طیلنم طول 

دو هنی دش گوننم گنلش ش گوسنفند تيیيینل       CNVرید. طیلنم 

طشننلبم بننود شعنني طیننلنری   ن دو گننلش ه شننرلي  بیشننری از 

تنی دو  بل طول ب نند  CNVگوسفند بود. اي  بم طفهوم شجود 

تنل   kb 30هل دو گوسنفند بنی    CNVژنوم گلش است. طول 
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Mb 5/0   بود شعي اي  طيداو دو گلش ه شرلي  بیkb 44  تل

Mb 5/1  طوضوع پیيیفرنم شنود رنم انرخنلب      بود. اگی اي

هل  ب ند دو ژنوم گلش شده است، پس CNVطنجی بم تثییت 

اند چون دو هل داشرمهل تلثیی طثیت بی عم کید ژنCNVاي  

تی شده انند ش تثیینت   اثی انرخلب دو ژنوم بلقي طلنده، طويل

هل  تثییت شده بصووت يک تنوع CNVاند. سپس گیديده

 Segmentalا   بننی شنندن قاهننم جدينند بننم نننلم دش بیا 

duplication (SD))   شنوند. بنی اسنل     دو ژنوم تثیینت طني

ش  SDطالعهلت انجلم شده تفلشت  شنکلو ش شاضنحي بنی     

CNV  باوو ر ي [19]شجود نداود .SD ا  بانول  بم نلحیم

دوصند تنواعي    90شنود رنم حندشد    گفرم طي kb 1بیش از 

 CNVهمنلن  وسند اين  ننواحي    طشلبم داشرم ش بم نظی طني 

. دو [18]انند  اجداد  ه رند رم دو جمهینت تثیینت شنده   

 40بنی    SDهل بل CNVطالعهلت طخر   طیزان همپوشلني 

 . [17ش10]دوصد طرریی بوده است  60تل 

دو  CNVنلحیننم  88پننس از تیریننب نننواحي طشننریک،  

طوود  نهل في  دو ينک حینوان    53گوسفند شنلسليي شد رم 

شنلسنليي شند رنم     CNVنلحیم 388طشلهده شد. دو گلش نیز 

طوود  ن طنحصی بم گونم گلش بودند. دو هی دش  زطنليش   247

هل حنیف شند ش ن نیت    ا  از اداطم  نلعیزنواحي خلص گونم

 دو هنی دش  CNVپی تکیاو بم رل تهداد نواحي  CNVنواحي 

 7/39دوصد دو طيلي م بل  3/36گونم تيیيیل بیابی بود  دو گلش 

دو گنلش تيیيینل    CNVدوصد دو گوسفند(. تهداد رل ننواحي  

 CNVبیابی گوسفند بود. طیلنری  ش طیلننم طنول ننواحي     4/4

 (.  1پیتکیاو دو دش گونم طشلبم بود  جدشل 

ژنوم گوسفند پس از طهنلدل   CNVطيلي م حدشد نواحي 

نوم گلش نشلن داد رم في  دو هشت طوود بل نواحي سلز  بل ژ

CNV هل  يک، دش، سنم، هفنت،   ژنوم گلش بی وش  ریشطوزم

(. دو سنليی  2همپوشلني داشنرند  جندشل   24، 20، 11هشت، 

هل ب یلو  از نواحي دو دش گونم بل تفلشت چند صد ریشطوزم

ری و جفت بلز دو نزديکي يکديری قیاو داشرند. بل توجنم بنم   

زيلد ژنوم گلش ش گوسنفند، تشنلبم قلبنل تنوجهي بنی        تشلبم

از نرنليج حلصنل دش طا نب     .طوود انرظلو بنود  CNVنواحي 

( بننل توجننم بننم بیابننی نیننودن طننول  1شننود.  اسننرنیلط طنني

هل  نزدينک بنم هنم احرمنللا     هل دو دش گونم، تنوع ریشطوزشم

 CNVطشلبم ه رند، رم شليد اي  ننواحي همنلن ننواحي پنی     

وسد بل توجم بم همپوشنلني  ( بم نظی طي2بلشند.  ا  گونمبی 

شنلسليي شنده دو طالعهنلت طخر ن ،     CNVضهی  نواحي 

تهداد زيلد  از اي  تنوع دو ژنوم هی دش گونم هنوز نلشنلخرم 

 است، رم نیلز بم طالعهلت بیشری  داود.

 د با نواحی این تنوع در ژنوم گاوژنوم گوسفن CNVهمپوشانی نواحی  .2جدول 

 ریشطوزشم
 دو ژنوم گوسفند CNVنلحیم 

 ISGC_Ovis_aris_3.0) 
 ریشطوزشم

 دو CNVطهلدل نلحیم 

 (UMD3.1ژنوم گلش  

 بم دو ژنوم گلشنواحي طشل

 حلضی ه شرلي  دو تحيیر

1 7495-489045 3 120907440-121382445 120122176-121374825 

2 247290515-247290649 2 135071646-135111611 135096060-135540126 

3 83845-442523 11 105270198-105594738 105557304-106432832 

7 89566040-89723172 10 93700219-93863911 93988930-94083525 

8 2245347-2396681 9 15365454-15525323 15340558-15553873 

11 56286929-56356518 19 57972787-58043117 57748552-57980697 

20 50503874-50605513 23 51557121-51681731 51216744-51746394 

24 174812-481794 25 235664-576968 138382-1837213 
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اين  پنژشهش بنل حندشد      CNVطيلي م حدشد ننواحي  

شنلسليي شده دو ينک طالعهنم ديرنی رنم بنل       CNVنواحي 

. [19]گوسفند  انجلم شند همپوشنلني نداشنت    50kتیاشم 

همچنی  دو يک تحيیر ديری رم بنل وش  طرفنلشتي انجنلم    

توانند  . اي  طوضنوع طني  [7]شده بود همپوشلني يلفت نشد

دلائنننل طرهننندد  داشنننرم بلشننند. اسنننرفلده از اسنننمی ي  

ISGC_Ovis_aris_1.0     ژنوم گوسفند بیا  طهنلدل سنلز

ژننوم گنلش ينک علطنل      Btau.4.0بل اسنمی ي   CNVنواحي 

هنل  اسنرفلده   هی دش اسمی ي ن یت بنم اسنمی ي   [19]است

طحنل  طحل ش يل بلهل  بيشده دو اي  تحيیر داوا  رلنریگ

تواند طنجی بم عدم همپوشنلني  اشریله بیشری  ه رند رم طي

تواند دعینل اين    رفلده طيشود. همچنی  تفلشت دو وش  اس

عنلاشه بنی طرفنلشت     [7]. دو اين  تحيینر   [7]اخرلاف بلشد

ا  ژنننوم بننودن اسننمی ي از وش  هییدويداسننیون طيلي ننم 

اسرفلده شد رم دقت ش قدوت بیشری  دو شنلسليي اي  نوع 

هنل   ن دو سیاسنی ژننوم    تنوع داود زيیا توزينع رلششنری  

رلششنری بیشنری    است ش تهداد  50kتی از تیاشم يکنواخت

بنلبیاي  تهداد نواحي  [17]طووف داود بیا  نواحي غیی پ ي

تی بود. عیا حدشد تنوع شنلسليي شده بیشری ش طول  ن روتله

جلبجل شده شهمپوشلني ضهی  نواحي دو دش  CNVنواحي 

طالعهم قلبل انرظلو است. طشلبم اي  حلعت دو طالعهم نواحي 

CNV باوو  رم [11]است دو ژنوم گلش نیز طشلهده شده ،

دو  CNVنواحي شنلسليي شده بی وش  ژنوم گلش بل نواحي 

دوصنند همپوشننلني   84/7 -9/18سننليی طالعهننلت بننی    

. اين  طالعهنلت نشنلن داد تشنلبم ننواحي      [17، 6، 2]داشت

دوصند اسنت.    20شنلسليي شده دو گلش ه شرلي  رمرنی از  

 اي  طوضوع علاشه بی تليید همپوشلني ضهی  بنی  ننواحي  

CNV رند رنم هننوز تهنداد قلبنل     بم اي  نکرم نیز اشلوه طي

توجهي از نواحي حلش  اي  تنوع دو ژننوم گنلش شنلسنليي    

هنل   CNVنشده است، بل توجم بم طالعهنم رمرنی بنی وش     

وسد اي  طوضنوع دو طنوود ژننوم    ژنوم گوسفند بم نظی طي

گوسفند بیشری بلشد. از اي  وش احرملل همپوشنلني ننواحي   

 شود. دش گونم رمری طي دو بی 

بننی وش   CNVبننیا  بیوسنني نحننوه توزيننع نننواحي  

 ن بنننل اسنننرفلده از اسنننمی ي  هنننل، پیشفلينننلریشطنننوزم

Ovis_aris_3.0  واست( شاسنمی ي  -1ژنوم گوسفند  شکل

UMD3.1  هنل   چر( تیسیم شد. نيشم-1ژنوم گلش  شکل

حلصل نشلن داد رم تیارم اي  نواحي دو ژنوم گلش بیشری از 

ژنوم گوسفند بود. بل توجم بم حجم ژنوم گلش ش تهداد نمونم 

ش همچنی  خ وص نژاد   ن اي  طا ب قلبنل پنیش بینني    

 بود.

 
 در ژنوم گوسفند)راست( و گاو)چپ( CNVپروفایل توزیع نواحی  .1شکل
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گوسنفند  دو طيلي نم بنل     50kشم علاشه بی اي  دو تیا

هل  تک نور  وتیند  بنم   نوع گلش  ب یلو  از چند شک ي

طحل ه رند، اين  طوضنوع   دوسري جليلبي نشده اند ش يل بي

شود. شنلسليي شده طي CNVبلعث رلهش دو تهداد نواحي 

دو هی دش گونم توزيع ننواحي بصنووت تصنلدفي نینوده ش     

رنند  تریینی طني   ب رم بنم ریشطنوزشم ش طحنل ریشطنوزشطي    

باوو  رم تهداد زيلد  از  نهل دو نواحي سلب ت وطیيک ش 

سلنریشطیيک قیاو داشرند. شليد دعیل ديری تجمع بیشری پی 

جفنت ریشطنوزشم    29دو اي  نواحي اين  بلشند رنم ر ینم     

اتوزشم گنلش اریشسنلنریشطیيک ه نرند. اریشسنلنریشطیيک     

شاقنع شنده    يهني سلنریشطی دو يکي از دش انرهل  ریشطوزشم

-. نواحي پی [3]است  است ش بلزش  روتله ب یلو روچک

دوصند تنواعي ژننوم وا     4/3ت وطیيک سلنریشطیيک ش سلب

بیشری  ن یت بنم   CNVبیابی  5/1-5/2شوند رم شلطل طي

دوصد نواحي پ یمووف ژنوم  7/6-9/6سليی نواحي داوند ش 

ی . اعیرم طمک  است دعیل ديرنی تنیارم بیشنر   [17]بلشند طي

دو نواحي ت وطی  ش سلنریشطي، تیاشم طنوود   CNVنواحي 

اسرفلده بلشد. دو يک تحيیر طشخص شد رم نواحي تننوع  

تنی  دو  تی توزينع يکنواخنت  شنلسليي شده بل تیاشم طریارم

بیشنری   50kهل  شنلسليي شده بل تیاشم ژنوم داود شعي تنوع

  .[10]دو نواحي ت وطی  ش سلنریشطي قیاو داود

دو  481088-180295بنننل حننندشد   CNV دش نلحینننم

بنم   16دو ریشطنوزشم   385305-156698ش  12ریشطوزشم 

وا دو ژننوم   MiR103( ش MYOGهل  طنليوگ   تیتیب ژن

گوسفند بانوو رلطنل احلطنم رنیده بودنند. ژن طنليوگ از       

بلشند رنم دو سننرز پنیشت ی      ( طني MYoDخلنواده طليود  

هنل  طیوفیییيل طیوفیییيل دو عضلات اسک ري ش تنظیم تهداد

دو MiR103. همچنننی  بینلن طضننلع  ژن  [24]نينش داود  

هنل   بنیداو  از ژن غدد پ رلني بز طنجی بم افنزايش ن نخم  

شنود رنم اين  خنود بلعنث      طیتی  بل سنرز چیبي شنیی طني  

گ ی نییيد ش  افزايش اندازه قایات چیبني، انیلشنرري تنی    

رلني ت یلل غدد پ هل  اپيهل  چیب غییاشیلع دو س ولاسید

هنل  شنلسنليي   . بل توجم بم پوشش ضنهی  ژن [16]شود طي

هل  بیشری، ننواحي  شده دو ژنوم گوسفند، بیا  شنلسليي ژن

CNV   ژنوم گوسفندISGC_Ovis_aris_1.0)   بم طهنلدل  ن

 ( ش ان نننلن   Baylor 4.0/Bos Tau4دو ژننننوم گنننلش 

GRCh38/hg38  نلحینم   16( تیديل شد. نرليج نشلن داد رم

CNV نلسليي شده دو ژنوم گوسنفند پنس از تینديل بنم     ش

نلحینم   10ژن وفنینس ش   110طهلدل  ن دو ژنوم ان نلن بنل   

CNV  ژن وفینس دو ژننوم گنلش همپوشنلني داشنت.      40بل

هل  ژنوم گوسفند شنلسليي نشده است چون ب یلو  از ژن

ش تشلبم قلبل توجهي دو نواحي وطز رننده دو ژننوم هنی دش   

ش از طیفني حفلظنت    [14]شجود داود گونم گوسفند ش گلش

CNVتواند طنجی بم ابيل ش ارر لب هل دو بی  پ رلنداوان طي

يک دز خلص از يک ژن شود رم اي  ژن يل خنلنواده  ن دو  

هنل  طهمني   ، عیا اگی ژن[11ش 13]شودپ رلنداون تکیاو طي

همپوشلني داشرم ينل دو عندم    CNVدو ژنوم گلش بل نواحي 

تهلدل پیوسرري بلشند شنليد برنوان از وش  طحنل ننواحي     

CNV هل ش يل ژنوم گلش اقدام بم شنلسليي  ن ژنQTL هل دو

گینی  دقیيرنی   ژنوم گوسفند رید. بم هی حنلل بنیا  نریجنم   

 تی  نیلز است. تی ش جلطعطالعهلت شسیع

هل  طوجود دو ننواحي  هل  طرلبوعیکي ژنبیوسي ط یی

CNV هنل   هل دو ط ییفوق نشلن داد رم تهداد  از اي  ژن

طرننلبوعیکي تیان دشر ننیون بويننل ، سننیطلن دو ان ننلن ش  

طرلبوعی ننم پننووي  ش پیيمینندي  دو گونننم گننلش ش بیوسنننرز 

هل دو ان لن ش گنلش نينش داونند. عنلاشه بنی اين        اسریشئید

هنل  نظینی   هنل  شنلسنليي شنده بنل بیمنلو      تهداد  از ژن

اسر وپیشسننیز، رننم خننوني، اويریشسننیروزيس ش طالعهننلت  

هنل   اوتیلطي طيلشطت بم ان وعی  دو ان لن طیتی  بنود. ژن 

حلصل دو يک پژشهش بل بیمنلو  ژنرینک طنندعي ش طنول     

رم طشلبم نرليج اي  پژشهش  [7]عمی دو ان لن اوتیلط داشت

دو شب سنليت   CNVبود. پس از بیوسني حندشد ننواحي    
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QTLdb  نلحیم  35ازCNV  نلحیم داوا   32دو ژنوم گوسفند

نلحیم باوو رلطل  24طهلدل دو ژنوم گلش بود. از اي  تهداد في  

هل بل صفلتي از QTLبودند. اي   QTL 62يل جزئي دو طحدشد 

قییل، توعید شیی، دوصد چیبي شیی، دوصد پیشت ی  شیی، طیزان 

بدن، طلوب ینگ ش توعید چیبي شیی،  سلن زايي، شزن لاشم، شزن 

ژنوم گوسفند بیا  شنلسليي  CNV... دو اوتیلط بودند. بیوسي 

QTL هل في  شجود چهلوQTL      وا نشنلن داد رنم بنل صنفلت

ش اسنید هنل  چنیب غینی      Aتوعید طثل، سا  ايمنوگ وبوعی  

اشیلع شیی طیتی  بودنند. بنیا  بیوسني بیشنری دو خصنوص      

 ننم اشل تليینند هننل دو طیحQTLهننل ش هننل بننل ژنCNVاوتیننلط 

CNV  هل  شنلسليي شده بلqPCR .ضیشو  است 

بنیا    CNV 904هل بل ينک تکنیاو   پس از حیف تنوع

 CNVطوود بیا  گلش شنلسليي شد. تهنداد   744گوسفند ش 

 CNVشنلسليي شده دو ژنوم گوسنفند تيیيینل چهنلو بیابنی     

 CNVشنلسليي شده دو ژننوم گنلش بنود، شعني رنل طنول       

 CNVهنل  بنل   شنلسليي شده پیتکنیاو پنس از حنیف دام   

بود. پس از  Mb 80ش دو گلش  Mb 5/8طشریک دو گوسفند 

پی تکیاو دو گوسفند  CNVنلحیم  53ادغلم نواحي طشریک، 

طوود دو گلش شنلسليي شد ش طيلي م حندشد ننواحي    247ش 

CNV   ژنننوم گوسننفند بننل ژنننوم گننلش فينن  هشننت طننوود

شنلسنليي   CNVطيلي نم بنل ننواحي    همپوشلني نشلن داد ش 

شده دو سليی طالعهلت همپوشلني طوجود ضنهی  بنود. دو   

ت وطیينک  دو طنلطر سلب CNVهی دش گونم توزيع نواحي 

 CNVسننلنریشطیيک بیشننری بننود. بیوسنني نننواحي  ش پننی 

 CNVنلحیم  16گوسفند دو ژنوم ان لن ش گلش نشلن داد رم 

 40بنل   CNVلحیم ن 10ژن وفینس دو ژنوم ان لن ش  110بل 

 24ژن وفینس دو ژنوم گلش همپوشلني داشنت. بنم عنلاشه    

همپوشنلني   QTL 62باوو رلطل يل جزئني بنل    CNVنلحیم 

داشرند، رم بل صفلتي از قییل، توعید شیی، دوصد چیبي شیی، 

زايني،  دوصد پیشت ی  شیی، طیزان توعید چیبني شنیی،  سنلن   

 داوند.  شزن لاشم، شزن بدن، طلوب ینگ ش ... اوتیلط

 تشكر و قدردانی

ايرلعینل   -بدينوسی م از عورل فونرنلنز  اسنرلد دانشنرله ب ونینل    

هنل  اين  پنژشهش ش واهنمنليي دو طني      بخلطی اوائنم داده 

هنل ، همچننی  از ط ن وعی     طیاحل تجزيم ش تح یل اي  داده

بلبت تنلطی  اعرینلو اين  پنیشژه تشنکی ش       ANAFIطوس م 

 شود.قدوداني طي
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Abstract 

The aim of this study was to compare copy number variation (CNV) in some Italian sheep breeds with 

Holstein cows. Blood samples were collected form 580 Holstein bulls and 360 different Italian sheep 

breeds and then DNA was extracted. The SNPs genotypes across the genome were determined by ovine 

and bovine 50K BeadChip in both species. By PennCNV, the 904 CNV with mean and median size of 

154.7 kb and 103.7 kb in sheep and 744 CNV with mean and median of 213.7 kb and 124.5 kb in 

Holstein were detected, respectively. A total length of this variation were 8.5 Mb in sheep and was 80 Mb 

in cattle. After merging similar regions, the 35 and 141 non- unique copy number variation regions 

(CNVR) were detected in sheep and cows, respectively which 20% of sheep’s CNVRs overlapped with 

cattle’s CNVRs. In addition to, these regions in Sheep genome were partially or completely overlapped 

with 40 RefGen & 62 QTL in cattle and 110 RefGen in Human. CNVRs distribution in both species was 

more in subtelomeric and pericentromeric regions. According to these results, it could be possible to use 

bovine CNVRs which were closely linked to genes for characterizing functional genes and QTLs in 

sheep, however more studies are need in this regards. 

Keywords: CNV, Comparative genome profile, Genome variation, Holstein cows, Sheep. 
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