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Introduction: Sheep reproductive traits are among the most important 
economic traits that directly determine production costs and economic 
benefits of sheep production. Ewes that produce more lambs per birth can 
increase the number of lambs and thus enhance economic efficiency. 
Therefore, identifying molecular markers that affect the birth rate in sheep 
is crucial. Reproductive function is one of the significant economic 
features in the sheep breeding industry. Litter size is the most important 
production trait among economic traits, accounting for 70-90% of the 
industry’s economic value. Due to the high economic importance of 
fertility and reproduction traits in sheep, genome-wide association studies 
(GWAS) have been frequently performed as a standard method for 
mapping QTL, discovering new single nucleotide polymorphisms (SNPs), 
and identifying candidate genes for economically important traits in 
animals. In this study, a GWAS analysis was performed to identify 
biological pathways and genes associated with the litter size trait in 12 
sheep breeds. 
 
Materials and Methods: In this study, the litter size information of 12 
sheep breeds was collected from various sources and articles. Based on the 
average litter size, these breeds were categorized into three groups: breeds 
with high litter size (2.52) (Finnsheep, Santa Ines, and Black Headed 
Mountain), five breeds with medium litter size (1.96) (Barbados Black 
Belly, Chinese Merino, Sakiz, Scottish Blackface, and Valais Blacknose 
Sheep), and four breeds with low litter size (1.17) (Cyprus Fat Tail, 
Karakas, Moghani, and Red Maasai). The data used in this research was 
genotypes from the 50K SNPChip belonging to the HapMap project were 
obtained from the study by Kijas et al. (Kijas et al., 2012). Genotype 
quality control (QC) was performed using PLINK v1.9 software (Purcell et 
al., 2007). SNPs with a missing genotype rate of more than 10%, MAF 
(minor allele frequency) less than 0.02, markers with a genotype loss rate 
of more than 2%, individuals with more than 1% missing genotypes, and 
SNPs that failed the Hardy-Weinberg Equilibrium (HWE) test at a 
significance level of 0.005 were excluded from the analysis. We ranked the 
genome-wide association studies (GWAS) for all breeds using Plink 
software based on their litter size percentage from highest to lowest. In the 



 

 

next step, to identify significant genes and biological pathways, the 
DAVID server version 6.8 was used. 
 
Results and Discussion: Based on the findings of the present study, 
pathways associated with the litter size trait were identified through 
candidate genes in the studied breeds. Further studies are necessary to 
validate these findings. The results highlight that a genome-wide 
association study conducted in these breeds revealed a panel of genes 
potentially linked to reproductive traits and litter size of interest. 
Specifically, GTF2A1, PHACTR1, KHDRBS3, SCMH1, FOXP1, 
ELMO1, KCNN3, BEST3, METTL14, PRDM2 and EFNA5 were 
identified as significant candidate genes. These genes may play roles in 
regulating the genetic architecture of twinning and litter size. This study 
underscores the genes associated with litter size traits and their 
involvement in pathways crucial for litter size and ovulation rate. The 
findings suggest that these candidate genes could influence the genetic 
basis of litter size and fertility. Despite limitations in data volume in the 
current study, it provides insights into the genetic mechanisms underlying 
birth rate and reproductive traits, potentially informing future sheep 
breeding programs. 
 
Conclusion: The current study revealed genes associated with litter size in 
sheep and pathways that play an important role in litter size and ovulation 
rates. Among these, the genes ATG5, NCKAP1L, CERK, AGPS, DCK, 
EPHA7, DOCK5, FOXN2, SOX6, PIGN, and ONECUT2 were introduced 
for the first time as effective genes in litter size in sheep. The results of this 
research can be used as a guide for sheep breeding programs and might 
lead to improvements in reproductive traits. 
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  مرتبط با صفت نرخ زایش در نژادهاي چندقلوزا با استفاده  هايژنشناسایی 

  GWAS از مطالعات ارتباطی کل ژنوم
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هاي مرتبط با صـفت  نـرخ هدف این تحقیق بررسی ژنتیکی و شناسایی ژن هدف: سابقه و
نژادي است. صفت نرخ زایش یکـی  بههاي استفاده در برنامهزایش در گوسفندان به منظور 

هاي اخیـر شود که در سالاز صفات اقتصادي مهم در صنعت پرورش گوسفند محسوب می
 هـايچندشـکلیها، توجه متخصصین اصلاح نژاد را به خود جلب کرده است. شناسایی ژن

ریزي توانـد بـه برنامـهمی شیـمسیرهاي مرتبط با صفت نرخ زاو  )SNPs( ينوکلئوتیدتک
  .بلندمدت براي انتخاب در گوسفند کمک کند

  

شـامل اساس نرخ زایـش گروه بر 3نژاد گوسفند که به  12 در این مطالعه، ها:مواد و روش
و  Black Headed Mountainو  Finnsheep ،SantaInes) 52/2نژادهاي با نرخ زایش بالا (

، adosBlackBellyBarb ،ChineseMerino ،Sakiz )96/1نژاد با نرخ زایش متوسـط ( 5
Blackface Scottish، ScottishBlackface و Sheep Blacknose Valais  نژاد با نرخ  4و

تقسیم   )Maasai Red و  Tail Fat Cyprus ،Karakas ،Moghani) 17/1زایش پایین (
هاي حاصل از ژنوتیپهاي مورد استفاده در این پژوهش ، مورد بررسی قرار گرفتند. دادهندشد

SNPChip50K  متعلق به پروژهHapMap در این تحقیق از تحلیل ارتبـاط ژنـومی بودند .
ها و صفت SNP هاي آماري مختلط براي شناسایی ارتباطات بینو مدل )GWAS( گسترده
 هاي نرم افزاريبستهو  PLINK 1.9 ها با استفاده از برنامهتحلیل داده. استفاده شد شینرخ زا

هاي شناسایی ژن زیستیدار و مسیرهاي هاي معنیبراي شناسایی ژن .انجام شد R محیطدر 
  .استفاده شد  6.8نسخه DAVID  سرورشده، از 

  

ها شناسـایی اي از ژن، مجموعهنظربا مطالعه ارتباط گسترده ژنوم در نژادهاي مورد  ها:یافته
بـه تـوان هـا میدند. از جمله ایـن ژنشدند که با صفات تولید مثلی و نرخ زایش مرتبط بو

GTF2A1 ،PHACTR1 ،KHDRBS3 ،SCMH1 ،FOXP1 ،ELMO1 ،KCNN3 ،
BEST3 ،METTL14 ،PRDM2 ،EFNA5 .ها به عنـوان کاندیـداهاي این ژن اشاره کرد

  . مهمی شناسایی شدند که ممکن است ساختار ژنتیکی نرخ زایش را تنظیم کنند



 

 

مـرتبط بودنـد و  نـرخ زایـش در گوسـفندایی که با صـفت همطالعه کنونی ژن گیري:نتیجه
از این بین  گذاري داشتند را آشکار کرد.کمسیرهایی که نقش مهمی در چندقلوزایی و تخم

 ATG5،NCKAP1L ، CERK،AGPS ،DCK ،EPHA7 ،DOCK5 ،FOXN2هاي ژن

،CERK ،SOX6 ،  PIGN و  ONECUT2 رخ هاي موثر در نبراي اولین بار به عنوان ژن
هاي تواند به عنوان راهنمایی بـراي برنامـهنتایج این تحقیق می زایش گوسفند معرفی شدند.

مثلـی و نـرخ زایـش قرار گیرد و بهبود در صفات تولیداصلاح نژادي گوسفند مورد استفاده 
  .ایجاد کند

مرتبط با صـفت  يهاژن ییشناسا). 1404( ی.عل ،جوادمنش ؛صادق ،يطاهر ؛يمحمد مهد ،یعتیشر ؛یزعبدالعز حمد الاحمد، استناد:
  )، 2(13، پژوهش در نشخوارکنندگان. GWASکل ژنوم  یمطالعات ارتباط ازچندقلوزا با استفاده  يدر نژادها یشنرخ زا
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  مقدمه
ترین حیوانات از زمـان از پر استفاده یکی گوسفند 

اهلی شدن است. ماهیت سخت و سازگار گوسفند بـه 
هـاي اي است که امکان توزیع گسـترده در محیطگونه

را  هاي متنوع، از جمله مناطق خشـکمختلف و زمین
اسـت.  پـذیر کـردهامکانفراهم کرده و تنوع نژادها را 

این، تنوع منابع ارائه شده توسط گوسفند، این علاوه بر 
گونـه را بــه عنــوان یکـی از اجــزاي اساســی اقتصــاد 
ــــت ــــرده اس ــــی ک ــــانی معرف ــــاورزي جه  کش

)Hamadalahmad صــــفات  ).2020 ،و همکــــاران
گذاري و تعداد نتاج در هر باروري مانند میزان تخمک

توان از نظـر ژنتیکـی توسـط بسـیاري از زایش را می
هاي منفرد ثرات کوچک و همچنین توسط ژنها با اژن

تنظـیم  )Fec( هـاي بـاروريبا اثرات عمده، به نـام ژن
 ،و همکاران Jansson؛ 2024،و همکاران Tohidi( کرد

هاي اي اسـت و جنبـهتولیدمثل فرآیند پیچیده ).2014
را  نـرخ زایـشگـذاري و باروري مانند میـزان تخمک

هـاي متعـدد بـا ژنتوان از نظر ژنتیکی تحت تأثیر می
ــرار داد ــلی ق ــد ژن اص ــین چن ــدك و همچن ــأثیر ان  ت

)Drouilhet تنـوع زیـاد در نـرخ  ).2009 ،و همکاران
همراه با تکرارپذیري بالا،  نرخ زایشگذاري و تخمک

کننده باروري هاي وجود یک ژن اصلی تنظیمشاخص
بـاروري  بـا هايها و قوچدر یک جمعیت است. میش

هـا بـراي شناسـایی شوند و ژنوم آنبالا غربالگري می
 شـودبرداري مینقشـه متفاوت يهایانتواریا هاي ژن

)Jansson، 2009.(  ــاً داراي صــفات تولیــدمثلی معمول
وراثت کم تا متوسط هستند و پاسخ قابل تـوجهی بـه 

بنـابراین، ؛ دهنـدانتخاب فنـوتیپی از خـود نشـان نمی
تبط بـا هاي مـرگنجاندن اطلاعات ژنتیکی بر روي ژن

تواند به طور موثر پاسخ انتخـاب توانایی تولیدمثلی می
مطالعات  .)2016 ،و همکاران Abdoli( را افزایش دهد

روي گوســفند نشــان داده اســت کــه ســه ژن اصــلی 
باروري به نام گیرنده پروتئین مورفوژنتیـک اسـتخوان 

نیـز شـناخته  FecB که بـه نـام )B1  )BMPR1B نوع
و  Souza( وجــود دارد 6شــود، در کرومــوزوم می

ــتخوان ). 2001 ،همکــاران ــک اس ــروتئین مورفوژنتی پ
15)BMP15( معروف به FecX بر روي کروموزوم X 

بر   FecG معروف به  )GDF9( 9و فاکتور تمایز رشد 
 ،و همکـاران Hanrahan( باشـدمی 5روي کروموزوم 

2004.( GWAS  روشی بدون فرضیه بـراي شناسـایی
نتیکی و صفات فنوتیپی است. این ارتباط بین مناطق ژ

در حیوانـات  نوکلئوتیديتک جهش رویکرد بر اساس
به دلیل و  )Li، 2017و  Xu( کنندمیاهلی مختلف کار 

و توانـایی در هـا جهش قدرتی که در تشخیص انواع 
 شــودتعریــف منــاطق ژنــومی دارد، تــرجیح داده می

)Hirschhorn 2012 ،و همکاران.(  

براي اولـین بـار بـه منظـور   GWAS در گوسفند،  
 Johnston( درك زمینه مولکولی انواع شاخ انجام شـد

) 2020همکاران ( و Hernández). 2011 ،و همکاران
 يرا بـرا یـداکاند يهاژنوم ژنارتباطی کل  مطالعهدر 

انجام دادنـد.  1بلیبويدر گوسفندان نرخ زایش صفات 
ــین  ــه محق ــه گرفتنــد ک ــدنتیج  چندشــکلی نیچن

کـه بـه طـور  دیـکاند و ژن )SNPs(  یديکلئوتنوتک
در ارتباط هسـتند در گـروه  نرخ زایشبالقوه با صفت 

 57 در ایـن مطالعـه شـد. افـتی قلوزاچند هاي شیم
SNP  گـزارش  بلیبوي يدر نژادها نرخ زایشمرتبط با
 بلیبـويدر  نرخ زایـشمرتبط با  یدکاند يهاژن شد و

باشـند  یـلخمثل دیـدتول ینـداسـت در فرآ که ممکـن
، CLSTN2 ،MTMR2 ،CCDC174از  بودند عبارت

NOM1 ،ANKRD11 ،DLG1 ،ALPK3، ROBO2 ،
CGA  وKDM4A )Hernández 2020 ،و همکاران.(  

مـرتبط بـا  يهاژن ییکه به منظور شناسا یدر پژوهش
ــدقلوزا ییچنــدقلوزا ــژاد گوســفند چن ــهند يدر ن دار ب

SSA2 ــد، چنــد ــام ش ــدژن کاند ینانج و  یــدجد ی

                                                
1. Pelibuey 
2. Sub‑Saharan African 



 1404، 2، شماره 13پژوهش در نشخوارکنندگان، دوره 

 

 یـدمثلو تول يکه در بـارور شد ییشناسا ،شدهاختهشن
هـاي دخیـل ژن ها نقش دارند.گونه یرنر و ماده در سا

(عملکـرد  FOXJ1 نـر شـاملدر جـنس در تولیدمثل 
. باشدمیزایی) (اسپرم  NME5 اسپرم و لقاح موفق) و

ــین ژن ــدهمچن ــایی مانن  PKD2L2 ، MAGED1ه

متنوع  مشاهده شدند که با صفات باروري KDM3Bو
 هاي مختلـف مـرتبط هسـتنددر هر دو جنس از گونه

)Dolebo 2019 ،و همکاران.(  

ارتبـاط در گوسـفند  یلو تحل یهتجز ین،علاوه بر ا  
در  rs399534524 یگاههان دم کوچک نشان داد که جا

CLSTN2  اول مـرتبط بـود و نرخ زایـش به شدت با
از  یشــترب CT یــپبــا ژنوت هــايیشدر م نــرخ زایــش

 یـن،بـود. علـاوه بـر ا TT یا CC یپبا ژنوت هايیشم
دوم در نرخ زایش  با CTHدر  rs407142552 جایگاه

ر در نـرخ زایـش گوسفند دم کوچـک همـراه بـود و 
 یپبا ژنوت هايیشاز م یشترب CT یپبا ژنوت هايیشم

TT  .ینیپروتئ يهااز برهمکنش ياشبکه یت،درنهابود 
ه نشـان داد شـد کـ بینییشپ CLSTN2و  CTH يبرا
با  ALPK3و  HTR1E ،NOM1 ،CCDC174 يهاژن

CLSTN2 یــدکاند يهــاعنوان ژنتعامــل دارنــد و بــه 
 یناند. اشده ییدر گوسفند شناسا یشمرتبط با نرخ زا

عنوان بـه تواننـدیهـا مژن یـنکه ا دهدینشان م یجنتا
در  یـشبهبود نرخ زا يبرا یديمف یکیژنت ينشانگرها

گوسفند مـورد اسـتفاده قـرار  ينژاداصلاح  يهابرنامه
  ).2024 ،و همکاران Liu( یرندگ

-SNP (snp54094 یـک، GWAS یک مطالعـه در  

scaffold824 899720)  نرخ  يبرا 11را در کروموزوم
-snp11508( 26در کرومــوزوم نیــز  SNPدو  ،زایــش

scaffold142-1990450 ،SORCS450-1990450 ،
SORCS45-8يز ژن هــاا ی. برخــشــدند یی) شناســا 

 یدمانند تول يصفات اقتصاد يشناخته شده براکاندید 
، TSHR ،ANGPT4 ،CENPF ،PIBF1مثـــــــــل (

DACH1 ،DIS3 ،CHST1 ،COL4A1 ،PRKD1  و
DNMT3B) ـــد ، TNPO2 ،IFT80) و توســـعه و رش

UCP2، UCP3 ،GHRCCM21 ،CTNNA3  و
CTNNA1 آشکار شدند ()Sun 2023 ،و همکـاران.( 

اي هـاسایی موقعیت جایگاهتحقیق حاضر شناز هدف 
نـرخ زایـش و ت هاي مرتبط با صـفصفت کمی و ژن
 نژاد گوسفند بـا اسـتفاده از روش 12چندقلوزایی در 

GWAS باشدیم.  
  

  هاروش و مواد
در این مطالعه، اطلاعـات نـرخ  نژادهاي مورد مطالعه:

نژاد گوسـفند از منـابع و مقالـات مختلـف  12زایش 
براساس میانگین نرخ زایش  آوري شد. این نژادهاجمع

به سه گروه با نرخ زایش بالا، متوسط و پایین تقسـیم 
 اند.مشخص شده 1شدند که در جدول 

  
  بر اساس میانگین نرخ زایش ان مورد مطالعهگوسفنددسته سه  -1جدول 

Table 1- Three categories of sheep based on the average litter size 
  )52/2( ایش بالاگروه اول با نرخ ز

The first group with high litter size 
(2.52)  

  )96/1( زایش متوسطنرخ گروه دوم با 
The second group with medium litter 

size (1.96)  

  )17/1پایین (با نرخ زایش  گروه سوم
The third group with low litter 

size (1.17)  

Finnsheep 
SantaInes  

ntainBlackHeadedMou  

BarbadosBlackBelly 
ChineseMerino 

Sakiz 
ScottishBlackface 

ValaisBlacknoseSheep  

CyprusFatTail 
Karakas 
Moghani 

RedMaasai  
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هـاي مـورد اسـتفاده در ایـن داده هاي ژنـوتیپی:داده
 )2012(و همکاران  3پژوهش از مطالعه توسط کیجاس

، آمریکـاي باشـد کـه ایـن نژادهـا از آفریقـا، آسـیامی
جنوبی، اروپا، خاورمیانه، استرالیا، ایالات متحده آمریکا 

محققین مختلف جمع آوري شـدند  کارائیب توسطو 
  . )2012و همکاران  Kijas( اندثبت شده  ISGC 4و در

 با استفاده از نرم افزار کنترل کیفیت دادهاي ژنوتیپی:
PLINK V1.9 )Purcell در محیط  )2007 ،و همکاران

R کیفیت براي هر نژاد انجام شد. نترلک SNP هایی که
شـود: تولید شده است توسط موارد ذیل بررسـی مـی

، ٪90 بیشـترSNP نرخ فراخوانـدن (خـوانش) در هـر
هـاي ، ژنوتیپ٪2بیشـتر  (MAF)فراوانی آللی جزئی 

حـذف  6/0کمتـر از  )GC )Gencall Score بـا نمـره
کمتـر  mindافراد با ژنوتیپ حذف شده  . تعدادشدند

 ،٪2 کمتر genoمارکرها از ژنوتیپ از دست رفته  ،1٪
در نظر گرفته شـد کـه بـا  10-5هاردي وینبرگ  تعادل

بعد از کنترل استفاده از تصحیح بنفرونی به دست آمد. 
هایی براي تجزیه و تحلیـل هـاي بعـدي SNP کیفیت

؛ 2022،و همکــاران Roshandel( نگهــداري شــدند
Taheri 0222 ،و همکاران.( 

شناسایی مناطق ژنومی مـرتبط  يبرا GWASآنالیز 
مطالعات ارتباط ژنومی را در سه : نرخ زایشیا صفت 

 ،Finnsheep( بالـا نـرخ زایـشگوسفند بـا  نژاد گروه
SantaInes  وBlackHeadedMountain نــــژاد  5) و

 ،BarbadosBlackBelly، ChineseMerino( متوسـط

Sakiz ،ScottishBlackface  ،ottishBlackfaceSc  و 
ValaisBlacknoseSheep(  نتاج نژاد کم  4و) Cyprus

FatTail،Karakas  ، Moghaniو Red Maasai(  ــا ب
ــزار  ــرم اف ــتفاده از ن ــاران Plink )Purcellاس  ،و همک

هـا وصـفت نالیز ارتبـاطی بـین ژنآ .انجام شد )2007
چندقلوزایی با استفاده از یک مدل خطـی مخـتلط در 

                                                
3. Kijas 
4. International Sheep Genomics Consortium 

در شـد. معادلـه مـورد اسـتفاده  انجام Plink نرم افزار
GWAS زیر می باشد: بصورت  

y =Xβ+Zu+e  
(صفت مـورد مطالعـه بردار مشاهدات  y در این مدل

شـامل ثابـت  اثـرات ضـریب سیماتر X ،)ییدوقلوزا
 Z، بردار اثرات ثابت βباشد، می snpمیانگین و اثرات 

 Uی ژنتیـک افزایشـی، اثرات تصـادف بیضرا سیماتر
بـردار  eی ژنتیک افزایشی، اثرات تصادف بیدار ضرابر

ــد ــی باش ــده م ــرات باقیمان ــاران Purcell( اث  ،و همک
همه نژادها بر اساس در صد چندقلوزایی آنها  .)2007

بـه منظـور  .شـدند از بالاترین تا کمترین رتبـه بنـدي
بـا صـفت مربوطـه از  SNPبررسی سطح معنی داري 

ایـن مختلـف در  ياهـرنگاستفاده شد.  منهتننمودار 
ــودار ــان نم ــادهنده کروموزومنش ــف  يه  27-1مختل

داري اسـت ي سطح معنـیدهندهنشان خط آبی ،است
)5−(α=10  داري ي سطح معنیدهندهنشان خط قرمزاما

نقـاط بالـاي اسـت.   Bonferroni شده با روشاصلاح
 یمعمـول داريکه از سطح معنـی ییها SNPخط آبی 

ن است بـا صـفت مـورد مطالعـه اند و ممکعبور کرده
کـه  ییهـا SNPخط قرمز  ينقاط بالا اما مرتبط باشند

نشـان را ارتباط بسیار قـوي بـا صـفت مـورد مطالعـه 
 )QQ )Quantile-Quantile Plot نمـودار از .دهندمی

ارزیابی تفاوت بین توزیع آماري مورد مشاهده و  يبرا
  د.شتوزیع آماري مورد انتظار استفاده 

بـراي  :DAVID سـروربـا یرهاي زیستی مستحلیل 
مسـیرهاي تعیین طبقـات عملکـرد ژنـی و مسـیرهاي 

 DAVIDسرور دار، از هاي معنیو تنظیمی ژنزیستی 
نیـز  KEGG اسـتفاده شـد. از پایگـاه داده 6.8نسـخه 

ها شناسایی شد. هر دو مسیرهاي مختلف مرتبط با ژن
حــاوي اطلاعــات  KEGG و  DAVID پایگــاه داده

ي در مورد هـر ژن هسـتند. تجزیـه و تحلیـل عملکرد
 DAVID سازي بـا اسـتفاده از ابـزار پایگـاه دادهغنی

(https://davidbioinformatics.nih.gov/tools.jsp) 
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و  Sherman( شده انجام شدتعیین مسیرهاي غنی يبرا
  ).2019 ،و همکاران Mohammadi؛ 2021،همکاران

  
 بحث و نتایج

 تجزیه با ژنومی کل پویش مطالعه پژوهش، این در  

 شناسـایی جهـت ژنی مجموعه و سازيغنی تحلیل و

 در زایـش نـرخ با مرتبط هايو ژن عملکردي طبقات

 PLINK با استفاده از نزم افـزار گردید. گوسفند انجام

V1.9 با اسـتفاده از کـد  کنترل کیفیت براي هر نژاد و
 بسـتهبا استفاده از  یمدل خط یکبا برازش  دستوري
Rcmdr  افـــزاراز نـــرمR )ttp://socserv.socsci. 

mcmaster.ca /jfox/Misc/Rcmdr/ شد انجام )Fox  و
گزارش نتایج کنترل کیفیت در فایل  ).2020 ،همکاران

سـت کـه در ا هـر نـژاد يبـرا  logخروجی با پسـوند
 .شد ارائه براي همه نژادها 2جدول 

  
  PLINK م افزارنتایج بعد از انجام کنترل کیفیت با نر -2جدول 

Table 2- The results after quality control with software PLINK  

 نرخ ژنوتیپی
Total 

genotyping 
rate 

داد 
تع

سنا
یپ

نده
ی ما

 باق
اي

ه
 

R
SN

P 

رگ
واینب

ي 
ارد

ل ه
عاد

 ت
H

W
E 

ف ش
حذ

پ 
وتی

ا ژن
اد ب

 افر
داد

تع
ده

 
m

in
d 

ا از
کره

مار
 

رفت
ت 

دس
 از 

یپ
ژنوت

ه
 

ge
no

اوان 
فر

 ی
جزئ

ل 
ال

ی
 

M
A

F 

داد 
تع

سنا
یپ

 
 

لی
 ک

SN
P 

وان
 حی

داد
 تع

N
um

be
r 

 نژاد 
Breed 

 گروه
Group 

0.999913 46413 668 0 3 1950 49034 99 Finnsheep 1 
0.999918 46879 13 0 6 2136 49034 47 SantaInes 

 
0.999948 46665 1 0 8 2360 49034 24 BlackHeaded

Mountain 

0.999842 46173 3 0 19 2839 49034 24 BarbadosBlac
kBelly 2 

0.999667 47491 0 0 16 1527 49034 23 ChineseMerin
o 

 
0.99976 42685 0 0 23 6326 49034 22 Sakiz 

0.999906 45774 1143 0 5 2112 49034 56 ScottishBlack
face 

0.999907 44164 0 0 5 4865 49034 24 ValaisBlackn
oseSheep 

0.999628 42688 0 0 23 6323 49034 30 CyprusFatTail 3 
0.999756 45859 0 0 33 3142 49034 18 Karakas 

 0.999667 46532 511 0 14 1977 49034 34 Moghani 
0.999645 45764 2 0 15 3253 49034 45 RedMaasai 

  
و نمودارهاي منهـتن و  یژنوم کل یمطالعه ارتباط  

Q-Q  عدم تعادل پیوندي براي تجزیه و تحلیل ارتبـاط
. )1(شکل  هاي زیر ارائه شده استشکلبه ترتیب در 

-P )Pریمقـادبا توجه به نمـودار منهـتن و بـر اسـاس 

value (، در سراسر ژنومSNP دار مشـخص معنی يها

، 14، 7هـاي وموزومدهد کراین پلات نشان می شدند.
تري را هایی هستند که ارتباط قويSNPداراي  18و  3

دهند و باید به عنوان کاندیداهاي اصلی براي نشان می
 .)1(شکل  تحقیقات بعدي در نظر گرفته شوند
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مقـادیر  با مقادیر مورد مشاهده Q-Qهاي در پلات  
دهد نشان میاین  ودارند  وجود مورد انتظار همخوانی

دارنـد  نـرخ زایـشاط بسیار معناداري بـا صـفت ارتب
)Uffelmann ؛ 2021 ،و همکـارانZeng و همکـاران، 

است که بـه  ییها SNPدهنده وجود نشان نیا ).2021
احتمال زیاد به طور واقعی با صفت مـورد مطالعـه در 

 .)2(شکل  ارتباط هستند و نیاز به بررسی بیشتر دارند
شناسایی شده  يها SNPدهند که ها نشان میپلات نیا

توانند به درك بهتر از ساختار ژنتیکی صفات مورد می
هاي مطالعه کمک کنند و ممکن است به بهبود برنامـه

اصلاح نژادي و تولیدي در گوسفندان کمک کنند. این 
ممکـن اسـت  ها SNPدهد که برخی ازنتایج نشان می

نقش مهمی در صـفات تولیـدمثلی و نـرخ زایـش در 
هاي مختلف گوسفند داشته باشند. بررسی هايجمعیت

بیشتر براي تأیید این نتایج و شناسایی عملکـرد دقیـق 
  ها لازم است.این ژن

در این مطالعه، براي اولین بار چندین ژن با ارتباط   
کـه در  شناسـایی شـدند نرخ زایشدار با صفت معنی

تـر در هـیچ هـا پیشاند. ایـن ژنارائـه شـده 3جدول 
 تحقیـق حاضـرگزارش نشده بودند و نتایج اي مطالعه

هـا نقـش بـالقوه مهمـی در دهد کـه ایـن ژننشان می
دارنـد.  صفت نرخ زایـشفرآیندهاي ژنتیکی مرتبط با 

تري تواند به درك عمیـقهاي جدید میکشف این ژن
هاي ژنتیکی مربوط به ایـن صـفات منجـر از مکانیسم

ه در شود و مسیرهاي جدیدي را براي تحقیقات آینـد
همکـاران در  و اسـماعیلی فـرد .این زمینه فراهم کند

مطالعــه ارتبــاط  یگزینجــا يهــااز روش 2021ســال 
 سـازيیغن یـل) و سپس تحلGWASگسترده ( یژنوم

 يبـرا هـایشژنـوم م ي) بر روGSEA( یمجموعه ژن
در گوسـفندان  يباردار یجمؤثر بر نتا يهاژن ناساییش

شده  ییشناسا یرهاي. مساستفاده کردند یرانیا یبلوچ
بودنـد، ماننـد  يمـرتبط بـا بـاردار يعملکردها يدارا

پروژسـترون توسـط جفـت،  یدجفت، تول يخودخوار
ي مادر یمنیو پاسخ ا یمکلس یونجفت، انتقال  تشکیل

  ).2021 ،و همکاران Esmaeili-Fard( بود
اي که توسط عبـدلی و همکـاران در سـال مطالعه  

 ارتباط ژنومی گسـتردهانجام شد، به بررسی  )2019(

(GWAS) هـاي اصـلاح نـژادي تخمینـی ارزش يبـرا
چهار صفت تولیدمثلی در گوسفند پرداخته اسـت. در 

بختیـاري بـا اسـتفاده از -میش لـري 124این مطالعه، 
که داراي تراکم متوسطی است، تعیـین  SNP50k آرایه

ــپ شــدند چندشــکلی دو در ایــن تحقیــق،  .ژنوتی
 هـایشزا ینرتبط با فاصله بـ) مSNP( یدينوکلئوتتک

کــه  شــدند ییشناســا 2و  1 يهــاکروموزوم يبــر رو
 ،INHBE،TEX12، BCO2 (هاي کاندیدا عنوان ژنبه

INHBC، WDR70 ( براي صفات ترکیبـی تولیـدمثلی
هـا بختیاري پیشنهاد شدند. این ژن-در گوسفندان لري

هـاي در مسیرهاي بیولوژیکی قرار دارند که بـا ویژگی
 ،و همکـاران Abdoli( و رشد مـرتبط هسـتند باروري
) در GWASگسترده ( یمطالعات ارتباط ژنوم ).2019

چندشـکلی انجـام شـد. دو  یـاريبخت-يلر ياهیشم
 هـایشزا ین) مرتبط با فاصله بـSNP( یدينوکلئوتتک

 .شــدند ییشناســا 2و  1 يهــاکروموزوم يبــر رو
 ياهدر گونه یدمثلیتول یرهايو مس یستیز یندهايفرآ

).2019 ،و همکـاران Abdoli( پستانداران مرتبط است
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   .گوسفند مورد مطالعه هايیتجمع در نرخ زایش صفت با مرتبطژنوم  کل یاز مطالعه ارتباطمنهتن  پلات -1شکل         

Figure 1-Manhattan plots from the GWAS related to the litter size trait in the studied sheep populations.  
 

  
 گوسفند مورد مطالعه هاي یتجمع در نرخ زایش صفت با مرتبطژنوم  کل یاز مطالعه ارتباط Q-Q  هايپلات - 2شکل 

Figure 2- Q-Q plots from the Gwas related to the litter size trait in the studied sheep populations. 
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   GWAS لیزآنا از مدهآهاي به دست ژن -3جدول 
Table 3- Genes obtained from GWAS analysis  

Position  
  موقعیت

Gene Symbol  
  نام ژن

Chr1:259291261-259572772 NEK11 
Chr1:259291261-259572772 EPHA7 

Chr1:26829499-26965945 TUT4 
Chr1:69551721-69666728 RPAP2 

Chr1:120166600-120351438 DCAF6 
Chr1:15545463-15761674 SCMH1 

Chr1:245697294-246350207 SLC9A9 
Chr1:267501358-267514588 LOC101108019 
Chr1:104917025-105088052 KCNN3 
Chr2:132581636  - 132715209 AGPS  

Chr2:40232384-40508680 DOCK5 
Chr3:222805284-222845327 CERK 
Chr3:132031554-132075582 NCKAP1L 

Chr3:76086980-76145390 FOXN2 
Chr3:150056304-150114651 BEST3 
Chr4:108776036-108806041 ARHGEF5 

Chr4:61461591-62043012 ELMO1 
Chr4:95140923-95268235 NRF1 
Chr4:50189660-50253813 SLC26A4 
Chr5:21733552-22037277 CHSY3 

Chr5:103981768-104274664 EFNA5 
Chr6:7020165 -7059207 METTL14 

Chr6:87048501-87074607 DCK 
Chr7:90654782-90694827 GTF2A1 
Chr8:30899311-31078799 ATG5 
Chr9:19450106-19611681 KHDRBS3 

Chr12:53071256-53203167 PRDM2 
Chr13:18967330-19113664 NRP1 
Chr15:35558602-36278876 SOX6 
Chr15:30930887-31332190 GRIK4 
Chr19:30123283-30747304 FOXP1 
Chr19:50810636-50850832 USP4 
Chr20:42474299-42996990 PHACTR1 
Chr23:57026323-57084710 ONECUT2 
Chr23:60814581-60917418 PIGN 

  
بـا هـدف  2022همکـاران  در مطالعه محمدي و   

 یـلبر تحل یگسترده مبتن یانجام مطالعات ارتباط ژنوم
 ی،ژنـوم یهناح ییشناسا يبرا یمجموعه ژن سازيیغن
 نـرخمـرتبط بـا  یسـتیز یرهايو مسـ یداکاند يهاژن
 یـلتحل انجـام شـد. يدر نژاد گوسـفندان زنـد یشزا
در  یسـتیز یرهايمسـ ییشناسـا يبـرا یوانفورماتیکب

 اجـرا شـد.DAVID  و GO ،KEEGداده  هـايیگاهپا
 نرخمرتبط با  یداکاند يهااز ژن یمختلف يهامجموعه

، AFP ،FOXO3 ،ESR2ازجمله  شده ییشناسا یشزا

ESR1 ،RBP4 ،AURKA،DLG1   وZGLP1  ــــــا ب
 یرمسـ 11 یرها،مس یلبر اساس تحل وتعداد بره متولد 

 یرهايمسـ یـانممرتبط بودند. در  یشزا نرخبا صفت 
از  يگـذارتخمک یت،اووسـ یزتمـا یرهايمس یستی،ز

ــولفول ــ یک ــدان، مس ــ یرتخم ــتروژن و  یگنالینگس اس
بـا نـرخ  یديمثبت ترشح هورمون پپت یمتنظ یرهايمس

تخمدان ارتباط  یدزاییو صفات استروئ يگذارتخمک
که با مطالعه حاضـر مطابقـت نـدارد  داشتند يمعنادار

)Mohammadi 2022 ،و همکاران.(  



 

 

 ین)، نخسـت2022و همکـاران ( زادهیدر مطالعه قل  
ــوم یــلفراتحل ــاط ژن ــراGWASگســترده ( یارتب  ي) ب

 یـندر شـش نـژاد گوسـفند انجـام شـد. ا یـشزانرخ
 یشـترکـرد کـه ب ییدار شناسایارتباط معن 29پژوهش 

ــرد ــات ف ــا در مطالع ــد  يآنه ــده بودن ــزارش نش گ
)Gholizadeh 2022 ،و همکاران(.   

دو  يگسـترده رو یمطالعـه ارتبـاط ژنـوم یکدر   
ــل ــروه گوســفندان پ ، CLSTN2 يهــاژن یوئــه،بگ

MTMR2 ،DLG1 ،CGA ،ABCG5 ،TRPM6  و
HTR1E مـرتبط بـا نـرخ  یـدايکاند يهـاعنوان ژنبه

 هايیافتـهبـا  یجنتـا ینشدند، اگرچه ا ییشناسا یشزا
ها ممکن است در ژن ینمطالعه حاضر تفاوت داشت. ا

نقش داشته باشند  ییو چندقلوزا یدمثلیلتو یندهايفرآ
 هايیسـمبـه درك بهتـر مکان هـاSNP ینا ییو شناسا

کنــد یکمــک م یــشمــؤثر بــر نــرخ زا یکــیژنت
)Hernández-Montiel 2020 ،و همکاران.(  

 ییراتموثر بر تغ یکیژنت هايیسممکان یبررس يبرا  
گسـترده  یمطالعـه ارتبـاط ژنـوم ینچنـد یش،نرخ زا

)GWASهـو،  ي،بالـا (واد یشنژاد با نرخ زا ) در پنج
 یشنژاد با نرخ زا یکرومانوف) و  شپ،ینف یسلندي،ا

ــاکــم (تکســل) انجــام شــد. ژن ــداکاند يه شــامل  ی
BMPR1B ،FBN1  وMMP2 ي؛در واد GRIA2 ،

SMAD1  وCTNNB1  ــــــــــو؛ در  NCOA1در ه
ـــــــلندي؛ا در  PLCB3و  NF1 ،FLT1 ،PTGS2 یس
، ESR1 ،GHRدر رومــــانوف؛ و  ESR2 شــــپ؛ینف

ETS1 ،MMP15 ،FLI1  وSPP1 ییدر تکسل شناسا 
مانند  یرهایینشان داد مس یوانفورماتیکب یلشدند. تحل

ـــح هورمون ـــتترش ـــا، جف ـــوژنزفول یی،زاه و  یکول
نژادهـا نقـش  یـنا یشنرخ زا نظیمدر ت يگذارتخمک

  ).2018 ،و همکاران Xu( دارند
 جیقابل مشاهده است، نتا 4که در جدول  همانطور  

 تاًینها ،یمجموعه ژن يسازیغن هیپژوهش حاضر بر پا
 يداریشد که ارتباط معنـ ییرهایمس ییمنجر به شناسا

 يهـاژن یداشتند. بررس شیبا صفات مرتبط با نرخ زا
ها بـا صـفات ژن نینشان داد که ا ریموجود در هر مس

 نیـاز ا یهسـتند. برخـ رتبطمثل م دیو تول شینرخ زا
 يبـرا دایبه عنوان ژن کاند زین یقبل قاتیها در تحقژن

 اند.صفات مختلف گزارش شده

 GO:0005886~plasma( ییپلاسـما يغشا ریمس  

membrane( ارتبـاط دارد و ژن  شیـبا صفت نـرخ زا
KCNN3  نیـدر ا داریمعن يدایژن کاند کیبه عنوان 

مختلـف  يژن در عملکردهـا نیـوجـود دارد. ا ریمس
 یکـولیفول يبازسـاز ،یـیزانیمثل، از جملـه جن دیتول

کـه بـا مطالعـه حاضـر  نقش دارد يگذاررحم و تخم
و  Lai؛2012 ،و همکـاران Onteru( همپوشانی داشت

در  KCNN3ژن  انی. به عنوان مثال، ب)2016 ،همکاران
رشـد  هیـ) در مراحل اولھѧا GC( 5گرانولوزا يهاسلول
هـا آن در تخمک انیـکه ب یاست، در حال افتهی کاهش

با  ؛ که)2013 ،و همکاران Bonnet(است  تهافی شیافزا
 .مطالعه حاضر مطابقت داشت

همکاران با مطالعه حاضـر  واحدي و نتایج مطالعه  
 GO:0017124~SH3( ریمسـ درهمخوانی داشت که 

domain binding( ه مـرتبط بـا ک شد ییدو ژن شناسا
ــرخ زا ــد شیــصــفت ن ــبودن ــا نی. از ب هــا، ژن ژن نی

KHDRBS3  ژن  نیـشد. ا یمعرف دایکاندبه عنوان ژن
و  WssGWASبــا اســتفاده از  یدر مطالعــات قبلــ

ــتجو ــاژن يجس ــا يه ــدهییشناس ــاهیدر پا ش داده  گ
QTLdb شده در  ییشناسا يهاخوك نشان داد که ژن

خوك مـرتبط  یکه قبلاً با صفات رسوب چرب یمناطق
 يبـالقوه بـرا دیـبه عنوان ژن کاند توانندیاند و مبوده

BMI در نظـر گرفتـه شـوند ریورکشـای يهادر خوك 
)Vahedi بـه  تواننـدیم جینتا نیا ).2022 ،و همکاران

 يدیـجد یکیژنت يرهایپژوهشگران کمک کنند تا مس
ــرا ــبهبــود صــفات تول يب ــل شناســا دی ــد و  ییمث کنن

 جـادیو بهبـود نـژاد ا يدر دامپـرور یعمل يکاربردها
                                                
5. Granulosa cells 



 و همکاران حمد الاحمد یزعبدالعز... / يدر نژادها یشمرتبط با صفت نرخ زا يهاژن ییشناسا 

  

تمرکـز  نـده،یآ قـاتیدر تحق شـودیمـ شـنهادیکنند. پ
 یها و بررسژن نیا يعملکرد لیتحل يبر رو يشتریب

هـا داشـته آن انیـبـر ب یکـیژنتیو اپ یطیمح راتیتأث
  .باشند
ــ   ــتی ریمس ــاط  GO:0005634~nucleus زیس ارتب
 SCMH1مثل دارد که بـا ژن دیبا صفت تول يداریمعن

مطالعـه،  نیـدارد. در ا نقـش 6اسـپرم دیتول ندیدر فرآ
کـه در  ییهـاژن تیـثرنشان داده شـده اسـت کـه اک

 SCMH1مثـل بوقلمـون وجـود دارنـد،  دیدستگاه تول
بـالقوه آن در  شکـه نقـ شـودیم انیب هاضهیدر باکثراً 
مطالعه حاضـر نتیجه که با  دهدیرا نشان م ییزااسپرم

ــت دارد ــاران Deng( مطابق ــ ).2022 ،و همک ژن  کی
است کـه در  FOXP1ژن  ر،یمس نیاز ا گرید داریمعن

 میآن تحـت تنظـ انیـب ،یاسـتخوان زیتما ندیآطول فر
circFOXP1 ــزا  ،و همکــاران Shen( ابــدییم شیاف

مطالعـه نشـان داد کـه کـاهش  کی ن،یهمچن ).2020
همراه بود که  PPA افتهی شیافزا انیبا ب FOXP1سطح 

 يهاسـلول زیتمـا رد یاصـل کنندهمیتنظ کیبه عنوان 
 شیب انیب ).2017 ،و همکاران Li( کندیعمل م یچرب

 یمخربـ راتیتأث یچرب يهادر سلول FOXP1از حد 
را  ییغـذا میـاز رژ یناشـ یدارد و چـاق ییبر گرمازا

 ).2019 ،و همکاران Liu( دهدیم شیافزا

 7یلینگنـژاد خـوك شـاز يکه بر رو يادر مطالعه  
 شـد کـه ییشناسـا SNP 31انجام شـد، در مجمـوع 

مـرتبط  یـدمثلیتول هايیژگیاحتمالاً با اندازه بدن و و
 و  FOXP1 ژن شـده،ییشناسا يهـاژن یانبودند. از م
BMPR1B ییشناسا یمهم یدايکاند يهابه عنوان ژن 

 نقـش یکیساختار ژنت یمشدند که ممکن است در تنظ
هاي حاضـر اما نتایج این مطالعه با یافتـه؛ داشته باشند

 ).2023 ،و همکاران Lan( مطابقت ندارد

                                                
6. Spermatogenesis 
7. Shaziling 

ــ در ــا  oas01100:Metabolic pathways ریمس ــه ب ک
به عنوان  PRDM2مرتبط است، ژن  یمثل دیصفات تول

ژن در مطالعـات  نیـ. اشودیشناخته م دیژن کاند کی
 ،یاضـاف يعملکرد يسازیغن لیو تحل هیبا تجز یقبل

دهانـه  ییبا اختلالات متعدد مرتبط با رحم مانند نارسا
دهانـه رحـم  يهـايرحـم و ناهنجـار یرحم، افتـادگ

کـه  PRDM2ژن به عنوان مثـال  نیبط است. چندمرت
ــنزد ــانگر  کی ــه نش ــوزوم  SNPب ــع  12در کروم واق

ــده ــهش ــ يهااند، در خوش ــازیغن ــینوهیحاش يس  یس
و  یتکـامل يرهایاند که عمدتاً در مسـشده يبنددسته

ــنتزیب ــوز و رونو ،يوس ــیآپوپت ــو یس ــا الگ ــ يب  دیاس
ن ممک تحقیق حاضر يهاافتهیهستند.  لیدخ کیلئنوک

مثل  دیتول يکه برا یبه کشف مناطق ژنوم شتریاست ب
در  تواننـدیدارند، کمک کند و م تیدر گوسفندان اهم

   .به کار گرفته شوند ندهیاصلاح نژاد آ يهابرنامه
 2023و همکاران در سـال  دویانیمطالعه تزارسدر   

کـه چهـار  دندیرس جهینتاین به  GWASبا استفاده از 
، OAR2_127110460.1( دیــــجد SNPنشــــانگر 

OAR2_127469865.1 ،OAR2_12749743.1 ،
OAR12_56902867.12 يهـاکروموزوم ي) را بر رو 

 نیبا سن در اولـ یبه طور قابل توجه PRDM2، 12و 
نـرخ  شیکـه احتمالـاً بـه افـزا اندمرتبط کرده ییزابره
هـا در ژن نیـ. ادهنـدیمـ تیدر گوسفندان اهم شیزا

رشد مرتبط بـا  يندهایفرآ استخوان و عضله و لیتشک
ـــرخ زا ـــن ـــا شی ـــد يبال ـــش دارن ـــفندان نق  گوس

)Tsartsianidou 2023 ،و همکاران.(  
از  یکـــی GO:0005654~nucleoplasm ریمســـ  
بـا نتـایج  بـود کـه حاضردر مطالعه  یاساس يرهایمس

همپوشـانی  شیدر ارتباط با نرخ زا Selionovaمطالعه 
به عنوان  METTL14 دیژن کاند ر،یمس نی. در اداشت

دارد.  یشد که اثر چند ژنـ یمهم معرف يهااز ژن یکی
به طور همزمان بـا  METTL14نشان داد که  قاتیتحق

 باشدیچرب مرتبط م يدهایماده خشک و اس يمحتوا



 

 

)Selionova ــ ).2024 ،و همکــاران ــا ن،یهمچن ژن  نی
 ریکننده تکثفعال کیو همکاران به عنوان  انگیتوسط 

 شـد ییشناسا کیوژنیم زیکننده تماو مهار  وبلاستیم
)Yang 2022 ،و همکاران.(  

هاي با یافته مطالعات مختلفآمده در دستنتایج به  
تحقیـق حاضــر مطابقـت دارد. ایــن همخـوانی نشــان 

هاي مرتبط بـا دهد که شواهد موجود بر اهمیت ژنمی
ــد.  ــد دارن ــفندان تأکی ــدمثلی در گوس ــیرهاي تولی مس

کننـد کـه تأییـد می یق حاضـرتحقهاي همچنین، یافته
شـده در تحقیقـات قبلـی، در هاي کاندید شناساییژن

کنترل و تنظیم صـفات مهـم تولیـدمثلی و متـابولیکی 
کـه بـه  GO:0005829~cytosol ریمس در. نقش دارند

 یکـیبه عنوان  GTF2A1مثل مربوط است، ژن  دیتول
نشـان  قاتیشناخته شده است. تحق يدیکل يهااز ژن

از  یبرخـ دمثلیـدر تول ینقش مهم GTF2A1 داده که
 HRGو  FETUB ،HNRNPA1ماننـد  دیجد يهاژن

ژن  نیـا ).2021 ،و همکاران Tao( در گوسفندان دارد
 یعمـوم یسـیواحد از فاکتور رونو ریز کی نبه عنوا

IIA یــیشـناخته شــده اسـت و در اســپرم زا )Han  و
ـــاران ـــدان ،)2001 ،همک ـــرطان تخم و  Huang( س

 Bakkum-Gamez( سرطان آندومتر؛ )2009 ،همکاران
 قـاتیتحق ن،یهمچنـ .نقـش دارد )2015 ،و همکاران
 یبـا کنتـرل دوره نـوران GTF2A1انـد کـه نشان داده

 ژن ).2016 ،و همکـاران Liu( مرتبط اسـت دمثلیتول
GTF2A1  ظاهراً با عملکرد تخمـدان و رحـم مـرتبط

 ،گـذاردیمـ یرتخمـک تـأث یدرو بر تول یناست و از ا
نشـان داد کـه  CLSPNو  GTF2A1 یـلو تحل هیتجز

گذارنـد و  یمـ یرآنها بر عملکرد تخمدان و رحم تـأث
مرتبط در نظـر گرفتـه  یدايممکن است به عنوان کاند

  ).2015 ،و همکاران Yuan( دشو

و  یـهتجز کـه همکـاران و ژائـو در مطالعه توسط  
نشـان داد کـه  یمنـاطق ژنـوم یوانفورمـاتیکیب یلتحل

متعـدد  یـدکاند يهـاانتخاب مربـوط بـه ژن ياامضاه

 یـکسپس اسـکن ژنوم داشتند. یپیدر تنوع فنوت ینقش
 انجام شد. hapFLKانتخاب با استفاده از  يامضا يبرا

مثـل  یـدبـا کنتـرل تول GTF2A1ژن که  مشخص شد
  ).2020 ،و همکاران Zhao( استمرتبط 

فرد با استفاده از سه  821آنالیزهاي ژنومی بر روي   
و اجـراي  XP-nSLارتبـاط ژنـومی، ( رویکرد ژنـومی
انجام شد. نتایج این تحقیق نشـان داد  )هموزیگوسیتی

ژن کاندیـد شناسـایی شـده، سـه ژن  35که در میـان 
 بـه  KITLGو TSHR ،GTF2A1 سـازي شـاملاهلی

 ها معرفی شدند. علاوه بـر جهـشترین ژنعنوان مهم

FecB در BMPR1Bک جهش داري از یی، ارتباط معن
زایی فصلی و با بره TSHR ژن در  rs406686139نادر

همچنـین، ارتبـاط . نرخ زایش گوسفندان مشاهده شد
هاي زایی در این مطالعـه بـا یافتـهبا بره GTF2A1ژن 

 ،و همکــاران Tao( تحقیــق حاضــر مطابقــت داشــت
برخی از مطالعات قبلـی بـا نتـایج مـا تطـابق  ).2021

هـاي مـرتبط بـا نـرخ ژنندارند، به ویـژه در بررسـی 
هـاي ها ممکن است ناشی از تفاوتزایش. این تفاوت

ــاري جمعیتــی، شــرایط محیطــی و یــا روش هــاي آم
بنابراین، براي تأیید ؛ مختلف در آنالیزهاي ژنومی باشد
هـا در نـرخ زایـش، نتایج و درك بهتر از نقش این ژن

ه است که ب با تعداد نمونه بالاتر نیاز به مطالعات بیشتر
  .تري به این مسائل بپردازندصورت جامع

مرتبط با صفت  داریمعن زیستی يرهایمس گرید از  
 GO:0017124~SH3ریبـه مسـ تـوانیمـ شیـنرخ زا

domain binding یسـتیز يرهایاشاره نمود که به مس 
چند  يحاو ریمس نیمثل مرتبط است. ا دیمرتبط با تول

ــود کــه مــ داریژن معنــ ــه ژن  آنهــا نیاز بــ تــوانیب ب
ژانـگ، ژن  مطالعـهاشاره کرد. در  ELMO1 يدایکاند

ELMO1 لیـبـه دلSNP قابـل توجـه مجـاور و  يهـا
 تیـفیو ک ینـیلقاح، رشـد جن ،یمنیعملکرد آنها در ا

 Zhang( انتخاب شده است دایاسپرم به عنوان ژن کاند
 ).2023 ،و همکاران
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) نی(تعـداد کـل متولـد 8TNBبا صفت  ELMO1 ژن
 ELMO1ان داده شـده اسـت کـه ژن مرتبط است. نش

آپوپتـوز و  نـدهیزا يهاسلول يدر پاکساز ینقش مهم
 ،)2010 ،و همکاران Elliott(در موش دارد  ییزااسپرم

 نـدیآپوپتـوز و اسـپرم فرآ نـدهیزا يهاو حذف سلول
مثـل اسـت  دیو تول يحفظ سلامت بارور يبرا یمهم

)Elliott  وRavichandran، 2010.( است کـه یهیبد 
ELMO1 دارد ریها تـأثدر خوك شیاحتمالاً بر نرخ زا 

)Zhang همکــاران ژن وژانــگ  ).2023 ،و همکــاران 
که  ELMO1از جمله  ،ندکرد ییرا شناسا یدکاند يها

قابل توجه مجاور و عملکرد آنها در  يهاSNP یلبه دل
اسـپرم انتخـاب  یفیـتو ک ینـیلقاح، رشـد جن یمنی،ا

مطالعـه،  نیـا در  ).2023 ،و همکاران Zhang( شدند
 ییشناسـا يبرا ROHو  GWAS لیو تحل هیتجز کی

 K50 Beadمثل بـا اسـتفاده از  دیمرتبط با تول يهاژن

Chip در مجمـوع  که. شدانجام  ریورکشای يهاخوك
20 SNP در  یدمثلیـهفت صـفت تول يرا برا دایکاند

 ییشناسـا GWASبا اسـتفاده از  ریورکشای يهاخوك
با  ELMO1در ژن  شدهییشناسا ياهQTL شتریب. شد

 داشتند.  یهمپوشان گریکدی

 هايیرنـــدهاز خـــانواده گ ي، عضـــوEFNA5ژن   
واقع شده و  یسلول ي)، در غشاRTKs( ینازک یروزینت

 104274426~103981768گوسفند ( 5در کروموزوم 
 EFNA5ژن  يبـر رو یقـاتجفت باز) قرار دارد. تحق

و  یافتـهگسـترش  مختلف به طور مداوم يهادر حوزه
شده است.  زارشگ یمتنوع یزیولوژیکیف يعملکردها

پسـتانداران دارد  یـرتکث یمدر تنظـ یژن نقش مهم ینا
)Worku گسترده  یلو تحل یهتجز ).2018 ،و همکاران

از شش صفت رشد، از جمله قد، طـول بـدن،  یژنوم
ــدازه  ــدازه شــکم و ان ــدازه قلــب، ان ارتفــاع باســن، ان

، 6در سه مرحله رشد ( یمنتالگاو ساستخوان لوله، در 
 یـق،تحق یـنا رماه پس از تولد) انجام شد. د 18و  12

                                                
8. Total number born 

 يبـرا یـدکاند يهـااز ژن یکیبه عنوان  EFNA5ژن 
 ،و همکـاران Liu(شد  ییشناسا هایژگیو ینبر ا یرتأث

2015.(   
 

 گیري کلینتیجه
هـاي مـرتبط بـا این مطالعه اهمیـت شناسـایی ژن  

 مثــل راي بــاروري و تولیــدرا بــ نــرخ زایــشصــفت 
هـاي کاندیـد کنـد. همچنـین، ژنگوسفند برجسته می

اند که بایـد در تعیـین مرتبط با این صفت معرفی شده
اثــرات ژن بــر چنــدقلوزایی و بــاروري بیشــتر مــورد 

با توجه به نتایج به دست آمـده از بررسی قرار گیرند. 
توان نتیجـه گرفـت کـه مسـیرها و مطالعه حاضر، می

اي کاندیدا با صفات نرخ زایش در نژادهاي مورد هژن
مطالعه مرتبط هستند و براي تایید این نتـایج نیـاز بـه 
مطالعات بیشتر وجود دارد. در این تحقیق، با اسـتفاده 
از ارتبـاط گسـترده ژنــوم در نژادهـاي مـورد مطالعــه، 

ها شناسایی شد که به طور بالقوه بـا اي از ژنمجموعه
و نرخ زایش مـرتبط هسـتند. ایـن صفات تولید مثلی 

، GTF2A1 ،PHACTR1 ،KHDRBS3 هــا شــاملژن
SCMH1 ،FOXP1 ،ELMO1 ،KCNN3 ،BEST3 ،

METTL14 ،PRDM2 و EFNA5 باشـند کـه بـه می
مهمـی شناسـایی شـدند و  ايهـاي کاندیـدعنوان ژن

احتمالاً ساختار ژنتیکی چندقلوزایی و نـرخ زایـش را 
ها یق نشان داد که این ژنکنند. نتایج این تحقتنظیم می

با صفات چندقلوزایی مرتبط هستند و مسیرهاي مهمی 
روي چندقلوزایی و تخمگذاري دارند. با وجود حجم 

هاي محدود در مطالعه کنونی، ایـن نتـایج بـه مـا داده
کند تا اساس ژنتیکی صفات نـرخ زایـش و کمک می

ــیم و می ــل را درك کن ــد مث ــفات تولی توانــد در ص
ي بهبود پرورش گوسفندان مورد استفاده قرار هابرنامه
  .گیرد

  قدردانی تشکر و
 اه فردوسـی مشـهد وگاین پژوهش با حمایـت دانشـ

انجـام شـد و از گـروه علـوم  55187/3 گرنت شماره



 

 

دامی دانشکده کشاورزي دانشگاه فردوسی مشهد براي 
از  هـا واختیار گذاشتن سخت افـزار بـراي آنـالیز داده

هـا در براي اختیـار گذاشـتن داده کیجاسجیمز  دکتر
  . گرددقدردانی می ، تشکر وپژوهشاجراي این 

  
 چندقلوزاییمهم ژنوم مرتبط با صفات  يهاSNP یدکاند يهاشده توسط ژن یغن KEGG یرهايمس -4جدول 

Table 4- KEGG pathways enriched by the candidate genes of important SNPs of the genome related to Litter size trait. 

Category 
  ژن یشناس یعبارات هست

GO terms  
 مقادیر سطح معنی داري
P- value  

  هاژن
Genes  

KEGG_PATHWAY  oas01100:Metabolic pathways  0,039  CERK, AGPS, CHSY3, 
PRDM2, DCK  

GOTERM_BP_DIRECT GO:0009410~response to 
xenobiotic stimulus  0,045  NCKAP1L, ATG5  

GOTERM_CC_DIRECT GO:0005654~nucleoplasm 0,015  
METTL14, ONECUT2, 

PRDM2, DCK, 
ARHGEF5, NEK11 

GOTERM_BP_DIRECT GO:0022407~regulation of cell-
cell adhesion 0,004  EPHA7, EFNA5 

GOTERM_BP_DIRECT GO:0031290~retinal ganglion 
cell axon guidance 0,006  EPHA7, EFNA5 

GOTERM_MF_DIRECT GO:0045499~chemorepellent 
activity 0,004  EPHA7, EFNA5 

KEGG_PATHWAY oas04360:Axon guidance 0,057  EPHA7, EFNA5 

GOTERM_CC_DIRECT GO:0005829~cytosol 0,022  
DOCK5, GTF2A1, PIGN, 

TUT4, PHACTR1, 
RPAP2, DCAF6 

GOTERM_CC_DIRECT GO:0005634~nucleus 0,064  
KHDRBS3, SCMH1, 

PHACTR1, NRF1, 
FOXN2, FOXP1 

GOTERM_MF_DIRECT 
GO:0003700~transcription 
factor activity, sequence-

specific DNA binding 
0,003  NRF1, SOX6, FOXN2, 

FOXP1 

GOTERM_MF_DIRECT GO:0017124~SH3 domain 
binding 0,066  KHDRBS3, ELMO1 

GOTERM_CC_DIRECT 
GO:0099055~integral 

component of postsynaptic 
membrane 

0,020  NRP1, GRIK4 

GOTERM_BP_DIRECT GO:0006885~regulation of pH 0,026  SLC9A9, SLC26A4 

GOTERM_BP_DIRECT GO:0045060~negative thymic T 
cell selection 0,019  ATG5, LOC101112639 

GOTERM_BP_DIRECT 
GO:0010811~positive 

regulation of cell-substrate 
adhesion 

0,045  SMOC2, NID1 

GOTERM_BP_DIRECT GO:0043066~negative 
regulation of apoptotic process 0,063  GRK5, NCKAP1L, 

ATG5 

GOTERM_BP_DIRECT GO:0007160~cell-matrix 
adhesion 0,094  ADAMTS12, NID1 

GOTERM_CC_DIRECT GO:0034707~chloride channel 
complex 0,073  LOC101108019, BEST3  

GOTERM_MF_DIRECT GO:0005254~chloride channel 
activity 0,064  LOC101108019, BEST3 

GOTERM_CC_DIRECT GO:0005886~plasma membrane 0,079  PIGN, USP4, KCNN3, 
BEST3 
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