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Introduction1: Over the years, animals have been exposed to various factors such as natural selection, genetic 

drift, and multiple mutations, so such factors have caused changes between and within species. The genetic 
mutations that occur in the populations of domestic animals, will be added to the merits of animals who contain 
these genetic mutations and they will have more breeds. These mutations are also repeated in their breeds. If a 
new SNP in a population increases the competence of its carriers compared to other members of society, this 
choice will make the more deserving individual more involved in shaping the next generation. The most 
important statistical tests based on demographic differentiation are the FST statistics, which identify distinct 
positions under positive selection, which are of particular importance for economic characteristics. One of the 
best ways to understand physiological processes is to analyze gene regulation networks. Identification of genes 
involved in economic traits as molecular markers in breeding is of special importance. Gene regulation networks 
enable the researcher to study all of the genes together. The aim of this study was to identify selection signature 
regions and candidate genes related to economic traits. 

Materials and Methods: The necessary data for this research were acquired from two sources, namely 
NEXTGEN and HAPMAP. The dataset encompassed breeds such as Afshari (41 individuals), Ghezel (35 
individuals), Moghani (35 individuals), and eight wild sheep. The initial objective was to assess data quality and 
perform filtration on raw data. For the remaining single nucleotide polymorphisms (SNPs), those not conforming 
to Hardy-Weinberg equilibrium were considered indicative of genotyping errors. A stringent probability level of 
10⁻⁶, determined through Bonferroni correction, was applied. Various stages of quality control were 
meticulously executed using PLINK v1.9. Additionally, the study involved identifying animals positioned 
outside their respective groups, contributing to a comprehensive understanding of the population structure within 

the two groups. Principal component analysis (PCA) were done in R software. The FST index was 
proposed to study the distinction between subpopulations and identification of selection signature. the 
population structure of wild and domestic sheep breeds was analyzed. PCA analysis was performed 
using genotype information of the samples to investigate how the animals were grouped Investigation 
of identified genes using SNPs in the upper 1% range of FST were identified by Plink v1.9 software. 
In addition, the DAVID database (http://david.abcc.ncifcrf.gov) was used to determine biological 
routes. At this stage, it is assumed that genes that belong to a functional class can be considered as a 
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group of genes that have some specific and common characteristics. GeneCards 
(http://www.genecards.org) and UniProtKB (http://www.uniprot.org) databases were also used to 
interpret the function of the obtained genes. 

Results and Discussion: The results showed that adjacent SNPs are highly dispersed in several genomic 
regions. From 34556 SNPs after filtration above 1%, SNPs with higher FST stabilization index (340 SNP) with 
FST range from 0.304 to 0.472 were selected. Selected SNPs consisted of 95 genomic regions on 23 
chromosomes between domestic and wild sheep. Most regions were located on chromosomes 13 and 7 had 14 
and 9 gene regions, respectively. Examination of the relationship between QTLs and important genes in selected 
areas showed that 95 genes related to economic traits were identified. QTLs with important economic 
characteristics including quality and quantity of meat, milk, fat, bone, immune system and parasite resistance 
were reported. Most QTLs were located on chromosomes 2, 3, 5, 6, and 7, indicating that the most positive 
mutations occurred on these chromosomes. Most of the identified biological pathways related to ion channels 
through cell membranes are neuromuscular processes, Brain and cerebellum growth, metencephalon growth, 
membrane ion membrane transport, and pathways involved in regulating ion transport in cell membranes. Genes 
identified in different genomic regions can be considered as selective candidates. A number of genes studied as 
selection signatures reported were consistent with previous studies. Important genes were included: GABRB1, 
GRM3, HERC1, HERC3 and KCND2. 

Conclusion: The study of genomic regions showed that these regions are directly and indirectly related to the 
quality and quantity of meat, milk, fat, bone, immune system and parasite resistance. Identifying important 
economic traits and locating parts of the genome that have changed as a result of selection could be used in 
sheep breeding programs. However, in this research we had limitations such as the incompleteness of 
information related to functional annotation of genes in sheep species and also the small sample size of this 
study. Therefore, in subsequent studies with more samples and more breeds of domestic and wild sheep in Iran, a 
better understanding of candidate genes for important economic traits in domestic and wild species would be 
achieved. 
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 چکیده

 اندد، نندانرا چ یندیچ   گرفته راقر های متعددجهشو  نتیکیژ نشرا ،طبیعی بنتخاا مانند مختلفی ملاعو ضمعردر حیوانات  ،در طی سالیان طولانی
کوه  بووده  ها کاهش تنوع ژنتیکی گونهسبب تولید  یشافزا به زنیاامروزه  سویی دیگراز  .شده است هاگونه خلو دا نیچدر  اتتغییر سبب لیماعو

شناسا ی منداطق ژندومی    ،هدف از انجام ا چ تحقیقست. آورده ا دجووبه نجها سراسردر  تنااحیو يتولید سیستم ايبررا  يشدید يهانیانگر
در ا چ . ناشدمیهای کاند د مرتبط نا صفات اقتصادی ژن شناسیهستینررسی و در گوسفندان اهلی در مقا سه نا گوسفندان وحشی ا ران تحت انتخاب 

مورد آنالیز  Plinkو  Rافزارهای نرم ناو کنترل کیفیت  و را شنعد از  راس( نومی ا ران 8)و وحشی راس(  106) اهلی های دو گروه گوسفندداده ،تحقیق
منطقده   95، ندد تفسیر شدند. نتا ج نهدا ی نشدان داد   UniProtKBو  DAVID ،GeneCardsسرورهای آنلا چ قرار گرفتند و نتا ج حاصل نا استفاده از 

 هایژن ترتیب نا نه نوده که 7و  13های مروی کروموزواختلاف شتر چ ینو  هم اختلاف داشتند نا گوسفند وحشی و اهلی کروموزوم در 23ژنومی روی 
فات کیفیدت و کییدت گوشدت، شدیر، یرندی،      ا صد که ا چ مناطق ن ندنشان داددارای اختلاف در دو نژاد . نررسی مناطق ژنومی ناشندمرتبط می 9و  14

هدای مهدم   . نرخدی از ژن ناشدند مرتبط میتر در گونه اهلی( )نا فراوانی نالا سیستم ا ینی و مقاومت نه انگل)نا فراوانی نالاتر در گونه اهلی( و  استخوان
مسیرهای ز ستی شناسدا ی شدده   ها، ژن شناسیهستینودند. در نررسی  KCND2و  GABRB1 ،GRM3 ،HERC1 ،HERC3شامل  ،شناسا ی شده

ی غیر آلی نود. مشخص ها وننتقال غشا ی مغز و مخچه، ا عصبی عضلات، رشدتحر ک سلولی، فرآ ندهای  یاز غشا ها ونهای عبور مرنوط نه کانال
های اصلاح نژادی گوسفند در کشور تواند در نرنامهاند، می ی از ژنوم که در اثر انتخاب تغییر پیدا کردهها انی نخشنیودن صفات مهم اقتصادی و مکان

 مورد استفاده قرار گیرد. 

 
  شناسیهستیشی، نشانه انتخاب، صفات اقتصادی، گوسفند اهلی، گوسفند وح کلیدی: هایواژه
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شدده و در   هدا آنها ی در حیوانات حامل دهند، ناعث ا جاد شا ستگی
ها در نتاج ا چ حیوانات نتاج نیشتری خواهند داشت. ا چ جهش ،نتیجه

نه احتیدال ز داد در ندیچ     هاز جهش. ا چ نوع اشودنیز تکرار می هاآن
های متیدادی پراکندده شدده و امدروزه در ژندوم      جیعیت در طی نسل

آلدل   هدا آنپیدا کردن مواردی کده در   ،ننانرا چشود. حیوانات د ده می
طددور سددر و و وسددیو در نددهخدداو و مفیدددی از  ددک جا گدداه ژنددی 

جیعیت)ها( پراکنده شده و ناعث کاهش تندوع در جا گداه ژندی مدورد     
 ناشدد مدی  ست، موضوع مورد علاقه متخصصان اصدلاح دام اشدهنظر 

(Oldenbroek, 2007) .  
نه و خا صفتیای طبیعی  ا مصنوعی نرب نتخااتی که رصو در

ل طودر که د دارد ودددجو نمکاا چ د، اگیررت صوم نوای از ژنفو ناحیه
ه  افته  ا ناپد د شدا کاهش دددهکلیدددا ر یندشدددی سدددناوافرن ادددمز

وی اده میکدچ اسدت حدد   کداو پ خدک هاپلوتا د  ،نتیجهدر  .ناشند

http://ijasr.um.ac.ir/
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تر چ هاپلوتا پ هاپلوتا پ  ا مهمددا  تنهتواندد  مدی ژن ناشدد،  د چ یند
از ش ناشی دد نراا د  1بادنتخانشانه آن جیعیت ناشد که نه د در موجو

نده عبدارت    .(et al riForough Ame ,.2015گو ند )یدم 2بادنتخا
اد حامدل  د گر، ینانچه  ک جهش جد د ناعث افزا ش شا ستگی افدر 

افرادی که  ،شودآن نسبت نه سا ر افراد جامعه شود، انتخاب ناعث می
مشارکت شانس دارای شا ستگی نیشتری هستند در تشکیل نسل نعد 

افته، نسته فراوانی وار انت جهش   ،نیشتری داشته ناشند. ند چ ترتیب
سرعت شروع نه افدزا ش خواهدد   نهنه سهم آن در افزا ش شا ستگی 

سدیت  نده هنگامی کده انتخداب متبدت     .(Sabeti et al., 2007) کرد
 افدددددددزا ش فراواندددددددی آلدددددددل مطلدددددددوب پدددددددیش     

علت پیوسته ندودن  نههای خنتی نزد ک نه ا چ جا گاه رود، جا گاهمی
گیرد کده در نتیجده، الگدوی تندوع     قرار می تأثیرتحت  نا آلل مطلوب،

هدای اطدراف ا دچ جهدش     ژنتیکی و عدم تعادل فاز گامتی در جا گداه 
 انتخانی تغییر خواهد کرد.

ب اددددنتخه انه علت پد ده مدآ دجوونهی هانی جهشاوا ش فرافزا
ن مدآ دجوونهسبب ، مو مفید هستنداجواز ی ددددنرخدر ط دددده فقددددک

ها  چ نشانهاشناسا ی د. ودد شدیمدات موجوم نوژسطح  درها ی نشانه
اهش دددددددک، هاپلوتیپیر توسعه ساختا، للیآنی اواسی فررسیله نرونه 
پیوستگی دل تعام عدی لگوا ش افزو امنطقه در آن نتیکی ع ژودددددتن
هدای انتخداب   . نشدانه (Qanbari et al., 2014است )پذ رامکاننی ژ

نومی مؤثر نر ژها جهت شناسا ی مناطق مؤثرتر چ تکنیک ازی ددددد ک
نی انتیک حیوژجیله از نتیک ژف دد مختلی ادد هزهودحدر ی کیّت صفا

 کنندده کنترلی ادههادا جا گدب ندغلااطق دچ مند ا ارد ز ،تدسه اددش
 هستند. ط تبادی، در ارقتصاامهم ت صفا

نا  دک   مرتبط هایدر جا گاه LDنه تغییر الگوی تنوع ژنتیکی و 
گو ند. رانش ناشی از انتخاب می ،جهش سودمند در طی انتخاب متبت

هدای عیدده   شناسا ی ا چ مناطق ژنومی نا توجه نه ا نکه عیدتاً نا ژن
دارای اهییدت ز دادی مدی    ،اثر و صفات مهم اقتصادی هیراه هستند

توانند منانو اطلاعاتی مناسبی نرای اجرای تحقیقات نعددی  ناشد و می
ندا   هاآنها امکان اجرای فراهم آورند.  کی از مزا ای اصلی ا چ روش

 ناشدد مدی  استفاده از اطلاعات مولکولی در غیاب رکوردهای فندوتیپی 
(Akey, 2009). 

 نکه ا اول. ناشندمیجهت مهم ز دو ا بنتخای اهاشناسا ی نشانه
ی هامکانیسمو تکامل و خصوی در شیندت ارزطلاعااها  چ نشانها

نی مرتبط ی ژهاه نکه جا گادوم اکنند. هم میافررا ل ددددتکام مؤثر نر
از طرفدی   .شدود ر مدی شکاآکیی ت ی صفادنتیکع ژتنوه و شناخته شد

های ظاهری و رفتداری  شدت در و ژگینهسازی و انتخاب اهلی ،د گر
انتخداب  ،سدیر است. در ا دچ م حیوانات اهلی امروزی تغییر ا جاد کرده

                                                           
1- Selection signatures 

2- Selective sweep 

هدای قاندل شناسدا ی را در ژندوم     های انجام شده توسط انسان نشانه
تواندد  ها میجا گذاشته که آشکارسازی ا چ نشانهنهگوسفندان امروزی 

نه اصلاح و نهبود ژنتیکی صفات مهم اقتصادی در ا چ دام کیک کند 
(Moradi et al., 2012). 

نررسدی   ،دهای فیز ولدوژ کی آ ند ای درک نهتر فره کی از روش
هدای  ناشد. شناسا ی ژنای ز ستی میههای تنظیم ژنی و مسیرشبکه

عنوان مارکرهای مولکولی در اصلاح نژاد نهدخیل در صفات اقتصادی 
های تنظیم ژندی و مسدیرهای ز سدتی نده     ای دارد. شبکهاهییت و ژه

هدا درکندار  کدد گر    ه ژندهد تا مطالعده هید  محقق ا چ امکان را می
. نا استفاده از ا چ شدبکه  (Zeraatpisheh et al., 2022) انجام گردد

ها و اثدرات متقاندل احتیدالی کده ندیچ      توان اثرات متقانل نیچ ژنمی
 ,.Mohammadi et al) وجود دارد را مورد نحث قدرار داد  هاپروتئیچ

های تنظدیم ژندی و مسدیرهای ز سدتی     ا چ، از شبکهنرعلاوه .(2020
نیومارکرها ی نرای شناسا ی، تشخیص و تخییچ  توان جهت  افتچمی

 ,.Roshandel Ghalezo et al) اهدداف نیولدوژ کی نیدز نهدره ندرد     

در نظدر مدی   ها ساختار اثرات متقانل مارکرها را نیز. ا چ شبکه(2022
نررسی مارکرها در شبکه نسبت نه نررسدی   ،شودگیرند که موجب می

 ،صورت منفرد، نسدیار کارآمددتر ناشدد. نتدا ج ا دچ مرحلده      نهمارکرها 
تواندد  های شبکه میمسیرهای ژنی و فرآ ندهای نیولوژ کی را که ژن

دهدد  مدی مدؤثر ناشدد، نشدان     هدا آنتحت تأثیر قرار دهد و در کنترل 
(Bakhshalizadeh et al., 2021). 

نددرای نررسدددی سدددطح تیدددا ز ندددیچ  STFاولددیچ نددار شددداخص 
پیشددنهاد شددد.  ددک  های انتخابهدا و شناسا ی نشانهز رجیعیدت

راه تفسددیر افددزا ش شاخص تتبیت، کاهش هتروز گوسیتی در میان 
ناشدد. تحدت   انتظددار مدی   هدا نسبت نه حالدت طبیعدی مدوردجیعیت

وسیله رانش ژنتیکی و مهاجرت نهشرا ط خنتی، میزان شاخص تتبیت 
تواندد میدزان تیدا ز    ای مدی سددازگاری منطقده  امّا شدود، تعیدیچ مدی

های خدداو شددتاب دهددد و منجدددر نددده   ها را در لوکوسجیعیت
 ;Sabeti et al., 2002 مقدداد ر نددالاتری از شاخص تتبیت شدود ) 

., 2015et alorough Ameri F). STF      دک روش ارز دانی تفدر 
از  STFناشدد. ارزش  های یندشکلی ژنتیکدی مدی  جیعیتی نر پا ه داده

)تفاوت کامل، که هدر   1)ندون تفاوت( تا  0تواند نیچ لحاظ تئوری می
 ،تئوری خنتی دراند( متغیر ناشد. تبیت شدهجیعیت نرای آلل متفاوتی ت

STF  صورت نهها شود و تیام جا گاهژنتیکی مشخص می رانشتوسط
که انتخاب منجر نه انحراف درحالی ،گیرندمشانهی تحت تأثیر قرار می

 شود. های اطراف آن میهای انتخانی و جا گاهژن STFهای در ارزش
 STF هنر تیدا ز جیعیتدی، آمدار   های آماری مبتنی  چ آزمونترمهم

های متیا ز تحت انتخاب متبت که ندرای  است که نه شناسا ی جا گاه
 (. Akey, 2009) پردازدای دارند، میصفات اقتصادی اهییت و ژه

هدای انددکی در رانطده ندا خصوصدیات ژنتیکدی       کنون پژوهشتا
ندا   هدا آنهدای ژنتیکدی   گوسفندان وحشی ا دران و هیچندیچ تفداوت   
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در تحقیقدات قبلدی تدا مرحلده      ،گوسفند اهلدی صدورت گرفتده اسدت    
 ،ولی در ا دچ مطالعده   ،های داری تفاوت کار شده استSNPشناسا ی 

و صفات مرتبط نا  هاسعی شد ا چ نقاط دارای اختلاف را تا مرحله ژن
SNP هددف از انجدام ا دچ تحقیدق    شناسی ژن ادامه دهیم. و هستی، 
کاند دد مدرتبط ندا    هدای  ژن ی مناطق ژنومی تحت انتخداب و  شناسا

 ناشد. صفات اقتصادی گوسفند اهلی و وحشی ا ران می

 

  هامواد و روش

پا گدداه مددورد نیدداز ا ددچ تحقیددق از دو  SNPchip50k هددایداده
و  HAPMAP (https://www.sheephapmap.org/)داده

(https://projects.ensembl.org/nextgen )Nextgen  نددا فرمددت
 41نژادهدای افشداری )   نژادهدا شدامل  دانلود شد.  MAPوPED  های

راس گوسفند وحشی  8نیز راس( و  35راس(، مغانی ) 35راس(، قزل )
 یوجدود دارد. گوسدفندها   یدو گونده گوسدفند وحشد    ، راندر ا .نودند
در نظدر    رگونهعنوان زنه ی، که در مطالعات قبلیو ارمن  الاور یوحش

در دو گونده متفداوت گوسدفند      دد جد ینندد نودندد در رده  گرفته شده
 ,.Kaveh Pishghadam et alقرار گرفتندد )  یو ارمن  الاور یوحش

گوسفندان وحشی مورد استفاده در ا چ تحقیق از گونه ارمندی   (.2017
 اند.گیری شدهمنطقه شیال غرب ا ران نیونه

هدا ی کده   نیونده  ،هدای خدام  داده ا شو رجهت کنترل کیفیت و 
خطدای  دلیل نهنود،  درصد 90کیتر از هاآنفراوانی نری تعییچ ژنوتیپ 

 ،شناسددا ی و حددذف شدددند. در مرحلدده نعدددپ، تعیددیچ ژنوتیددنددالا در 
 ندود،  درصدد  پنجکیتر از  هاآننشانگرها ی که حداقل فراونی آللی در 

ها در نیونه هاآنه حذف شدند. سپس نشانگرها ی که نری ژنوتیپ شد
 ،. در نها ددتشدددندشناسددا ی و حددذف   ،نددود درصددد 99کیتددر از 

وا نبدر   - ی کده در تعدادل هداردی   هاآن مانده،های ناقیSNPنرای
ند. شدد عنوان معیاری از خطای تعییچ ژنوتیدپ کندار گذاشدته    نه ،ودنب

 ظدر گرفتده  ن 10-6نا  نرانر وا نبر  -هاردی نرای تعادلسطح احتیال 
 ,.Moradi et al) دست آمدد نهنا استفاده از تصحیح ننفرونی که  شد

2012; Wang et al., 2015 .) 
 PLINK) افدزار ندرم مراحل مختلف کنترل کیفیت نا اسدتفاده از  

v1.9) نرای شناسا ی مناطقی از ژندوم گوسدفندان اهلدی و    . انجام شد
 STFهای مختلف قرار گرفتند، توز و ژنومیدک هدف انتخاب وحشی که
 صدورت گدراف منهدتچ رسدم شدد     نهنر روی ژنوم  هاSNPنرای تیام 

(Moradi et al., 2012.) 
 کی از مشدکلات اصدلی   گیری خطای نیونهصرف نظر کردن از 

STF ام مشدکل توسدط و در و کوکرهد     ندوده و یندیچ   روش را دت  نه
. ا چ افدراد  Weir and Cockerham, (1984) گرد ده استتصحیح 

طدور  نده را ارائه کردندد کده    ө))نا نام تتا  STFگر نااُر ب روش تخییچ
گیری شده و تعدداد افدراد داخدل هدر     های نیونهمستقل از تعداد گروه

 کند. گروه عیل می
FST= HT – HS/ HT                                              )1( معادله 

ترتیب میزان کل هتروز گوسیتی و نه :HSو  HT ،فو  معادلهدر 
. ندرای شناسدا ی   ناشدد مدی ها میانگیچ هتروز گوسیتی در ز ر جیعیت

جدای در نظدر گدرفتچ ارزش    نه ومهای انتخاب در سطح ژننهتر نشانه
ی مجداور ندا   هدا SNPدی های عداز میانگیچ ارزش SNPعددی هر 

 ک درصد  ،شودمیاستفاده  Win5تحت عنوان ارزش  SNP 5طول 
نشدانگرهای   هاز مناطقی از ژنگان که در ا چ تحقیق تنهدا در آن هید  

هدای انتخداب شناسدا ی و    عنوان نشانهنه ،مجاور ارزش نالا ی داشتند
 تعییچ شدند.

احدل کنتدرل   دلیل اسدتفاده از دو دسدته داده، مر  نهدر ا چ تحقیق 
ها نا هم ادغدام  جداگانه انجام شد و سپس داده دستهکیفیت نرای هر 

 خدوانی هدم شدند و مجدد کنترل کیفیت شددند، تدا نشدانگرها ی کده     
ندارند، حذف شوند. دلیل د گر ادغام، ا چ است که هر جیعیت میکچ 

ها رنشانگ خوانیهماست تعدادی نشانگر اختصاصی داشته ناشد و عدم 
گدروه   ،یعیت ناعث از دست رفتچ افراد شود. در مرحله ادغدام در دو ج

روزنده  ،تدر ندود  اهلی نر اساس گروه وحشی که دارای تراشده قدد یی  
 . (1جدول ) درسانی شدن

نرای داشتچ د دگاهی کلی در زمینده سداختار جیعیتدی دو گدروه     
، اندمورد نررسی و شناسا ی حیواناتی که خارج از گروه خود قرار گرفته

انجدام شدد.    R i386 3.6.2 هدای اصدلی در محدیط    لفده ؤجز ده م ت
، نسدخه  Cytoscape افزارنرمهای ژنی توسط نررسی شبکه ،هیچنیچ

 انجام شد. 3.8.2
 

 های مورد نظرو ژن هاQTLsمطالعه 

در ا چ مطالعه، نرای شناسا ی مناطق متداثًر از انتخداب متبدت در    
در محدیط   STFحشی آماره های گوسفند اهلی و وکل ژنوم نرای گونه

توز دو   .(Taheri et al., 2020محاسبه شدد )  R x64 4.0.4 افزارنرم
نر روی ژندوم انجدام    هاSNPنرای تیام  win5روش نه STFژنومیک 

شناسدا ی شدده ندا    هدای  ژن(. نررسدی  Moradi et al., 2012) شدد 
قدرار داشدتند،     STFنالا ی  ک درصد ی که در نازه هاSNPز استفاده ا

 . شناسا ی شدند Plink v1.9 افزارنرمتوسط 
  ک درصدها ی که در نازه SNPها،ها نه ژنSNPجهت انتساب 

 et Durinck افدزاری نا استفاده از نسته ندرم  ،قرار داشتند STFنالا ی 

al., 2009) biomaRt در محدیط ) R      و ندا اسدتفاده از نسدخه ژندوم
مورد نظر در داخدل آن ژن   SNPها ی که نه ژن Oar_v4.0گوسفند 

 نالادست  ا پدا یچ دسدت آن ژن قدرار داشدت،     Kb 300 ا در فاصله 
هدا ی کده حدداقل    ژن .(Qanbari et al., 2012نسدبت داده شددند )  

 از ها یآ ند. نخشدار نه حساب میمعنی ناشند، ژن SNPحاوی  ک

 اهلی گونه دو نیچ تیا ز دهندهنشان ،هستند نالا ی STF دارای که ژنوم

طبیعدی و مصدنوعی در طدی     هایانتخاب اثر نر که ناشندمی وحشی و
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  وجود آمده است.های قبل نهنسل
اهلی و وحشی ا رانهای تعییچ ژنوتیپ شده گوسفندان مراحل کنترل کیفیت داده -1جدول   

Table 1- Steps of quality control of genotyped data of Iranian domestic and wild sheep 
 ام شدهغادحیوانات 

Merged animals 
 وحشیحیوانات 

Wild animals 
 اهلیحیوانات 

Domestic animals 
 مورد
Item 

 تعداد حیوانات 106 8 114
Number of animals 

38924 53074 44320 
 کیفیت کنترل از قبل نشانگرها تعداد

Number of markers before quality control 
0 10413 84 

 05/0 >نادر  آلل فراوانی نا هاSNP تعداد
The number of SNPs with rare allele frequency < 0.05 

62 0 392 
 6.8P>×10-6 نا هایSNP تعداد

Number of SNPs with 6-10×P<6.8 

12583 3737 4356 
 01/0 < شده گم ژنوتیپ نری نا هاSNP تعداد

Number of SNPs with missing genotype rate > 0.01 

26279 38924 39488 
 کیفیت کنترل از نعد هاSNP تعداد

Number of SNPs after quality control 

0.902869 0.05734 0.945316 
 نری ژنوتیپ
Genotyping rate 

 
  QTL انینقشهکیک مختصات نشانگرها، نهانتدا  ،چ مرحلهدر ا 

 انی ژنی انجام شدد کده   نقشه ،کیک نشانگرهانهانجام گرد د. سپس 
از  ،نرا چصورت گرفت. علاوه plink افزارنرمهر دو مرحله فو  توسط 

نرای تعییچ مسیرهای ز ستی استفاده گرد د. در ا دچ    DAVIDپا گاه
ها ی که در  دک طبقده عیلکدردی    ست که ژنا چ ا فرض نر ،مرحله

هدا ی کده نرخدی از    عنوان  ک گروه از ژننهتوانند می ،گیرندقرار می
هیچنیچ نرای  در نظرگرفته شوند. ،های خاو و مشترک دارندو ژگی

 هدای اطلاعداتی  آمدده از پا گداه  دسدت های نهتفسیر نهتر عیلکرد ژن
GeneCards (http://www.genecards.org)  وUniProtKB 

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

 نتایج و بحث

 SNPنشانگر  34556ها، در نها ت دادهمراحل و را ش  پس از
ی( نرای نیونه وحش هشت نیونه اهلی، 106) حیوان 114مرنوط نه 

های نعدی انتخاب شدند. مراحل مختلف و را ش تحلیل تجز ه و
 شده است. نشان داده 1ها در جدول داده

در ا چ تحقیق، ساختار جیعیتی نژادهای گوسفند وحشدی و اهلدی   
قدرار گدرفتچ حیواندات در     هنررسی و مقا سه شد. نرای نررسدی نحدو  

ندا اسدتفاده از اطلاعدات     PCA تحلیدل  هدای ندژادی، تجز ده و   گروه
 ندا اسدتفاده از  حیوانات ها انجام شد. نتا ج نشان داد که نیونه یژنوتیپ

ای هدم یچ نقطده هو در گرفتند رار ق جداگانه گروهدو  ه درا چ دو مؤلف
 (. 1 )شکل شتندپوشانی ندا

در ا چ پژوهش، نرای شناسا ی نهتر مناطق ژنگانی تحت انتخاب 

 ندا هدای  نخدش  نگاره،منهتچ ترسیم شد. در ا چ  هنگار ،در کل ژنگان
 دهنده تیا ز نژادهای اهلی و وحشی در اثدر انتخداب  ، نشانSTFارزش 

هدای طبیعدی و   که نه دنبال انتخابنودند متبت در آن مناطق ژنگانی 
وجود نه های مورد نظرهای مختلف نرای جا گاهمصنوعی در طی نسل
دسدت آمدده نشدان داد کده در یندد چ منطقده       آمده است. نتدا ج نده  

، 2شدکل   . درهای مجاور تفر  جیعیتی ندالا ی داشدتند  SNPژنگانی
آورده  در سطح ژنگان نژاد اهلی و وحشدی تتا Win5 هایتوز و ارزش

و ارزش  X ها روی محدور SNPموقعیت ژنگانی  شده است که در آن
 .نیا ش داده شده است Yها روی محورتتا آن

هیچنیچ نرای نررسی تفر  جیعیتدی نژادهدای اهلدی و وحشدی     
نا نام ضر ب تتا  روش و ر و کوکرهامنه STFا رانی از نرآوردگر ناار ب 

r)2 اده شدد کده نتدا ج حاصدل دارای هیبسدتگی ندالا ی )      نیدز اسدتف  

از هیبسدتگی   .(3را دت نودندد )شدکل     STFنا نتا ج روش  0.9997=
توان نتیجه گرفت کده جیعیدت  نالای ا چ دو آماره در ا چ مطالعه می

 های مورد مقا سه از نظدر انددازه جیعیدت تفداوتی ندا هدم ندارندد و       

STFخوردار نود.محاسبه شده از دقت قانل قبولی نر 

 هدا SNP دک در صدد ندالا ی    ماندده  ناقی SNP 26279از تعداد 
(260 SNP ) که شاخص تتبیتSTF انتخاب شدند، ها نالاتر نودندآن .

 نود. 472/0تا  304/0نیچهای منتخب SNPدر  STFمیزان 
 
 
 
 



 
 کل ژنگانSNPهای تفاده از داده( نا اسPCAی اصلی )هاتجز ه وتحلیل مؤلفه هنندی حیوانات نر پا خوشه -1شکل 

Figure 1- Animal clustering based on principal component analysis (PCA) using whole genome SNP data 

 گوسفندان وحشی نا رنگ آنی و گوسفندان اهلی نا رنگ قرمز مشخص شدند.
Wild and domestic sheep individuals were shown in blue and red, respectively. 

 

 
 اهلی و وحشی گوسفندان یهاکروموزومتتا در Win5 هایتوز و ارزش -2شکل 

Figure 2- Distribution of Win5theta values at the chromosomes of domestic and wild breeds 

 

 
 های ژنوتیپ شده در حیوانات اهلی و وحشیSNPتیام  ردروش و ر و کوکرهام نهروش را ت و ضرا ب ناار ب تتا نه STFمقا سه ضرا ب  -3شکل 

Figure 3- Comparison of FST coefficients by Wright's method and unbiased theta coefficients by Weir and Cockerham's method in 

all genotyped SNPs in domestic and wild animals 
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SNP95 های مرنوطده، شدامل  ب نه ژنی انتخانی نعد از انتساها 
گونه اهلی و وحشی  دو کروموزوم در 23منطقه ژنومی نودند که روی 

نده  7و  13های شتر چ مناطق روی کروموزومین. گوسفند قرار داشتند
دلیل مددت طدولانی   نه ،طور کلینهژن قرار داشتند.  9و  14ترتیب نا 

ند ا دران کده   اهلی شدن و مشتق شدن دو نژاد اهلی و وحشی گوسدف 
هدای  جهدش ( Alvarez et al., 2020)ناشد سال می 11000نیش از 

در کدل ژندوم   نه وقدوع پیوسدتچ   متبت صورت گرفته در ژنوم فرصت 
ا دچ عامدل اصدلی اخدتلاف     . اندد داشدته را صورت  کنواخدت  نه تقر باً

اختلاف نا  SNP 219فنوتیپی و ژنوتیپی نیچ دو نژاد شده است. تعداد 
مشخصدی   QTL ندا هم شناسا ی شد که نیچ دو جیعیت نالا فراوانی 

کده میکدچ اسدت مهدم ناشدند و در تحقیقدات آ ندده        مرتبط نبودندد  
QTL شناسا ی شود. هاآنی نرای ها 

کیک مختصات نشدانگرها  نهشناسا ی شده های QTLدر نررسی 
شددد. ژن مددرتبط نددا صددفات اقتصددادی شناسددا ی   95نددالا،  STFنددا 

QTLی شناسا ی شده در مناطق ژنومی مورد نظدر در گوسدفند ندر    ها
کرموزوم نا صفات مهم اقتصادی از جیلده کیفیدت و کییدت     19روی 

گوشت، شیر، یرنی، استخوان، سیسدتم ا یندی و مقاومدت نده انگدل      
نر اساس صفات مرنوطده و تعدداد تکدرار     2جدول در نودند که مرتبط 

، 5، 3، 2هایها نر روی کروموزومQTLچ نیشتر  نندی شده اند.دسته
هدای متبدت ندر    نیشتر چ جهدش  ،دهدقرار داشتند که نشان می 7و 6

ها صورت گرفته اسدت. هیچندیچ نیشدتر چ تکدرار     روی ا چ کروموزم
QTL 58نار، میزان تولیدد شدیر    90ها مرنوط نه صفات یرنی شیر نا 

ندار و صدفت    24نار، پدروتیچ شدیر    26نار، تعداد تخم انگل در مدفوع 
کده   ندود ندار تکدرار    16های متولد شده نرای هر میش نا مجیوع نره

اهییت اقتصادی ا چ صفات و اختلاف نالای ا چ صدفات  دهنده نشان
 ،ناشد. دلیل د گر تکرار ز اد ا چ صفاتنیچ دو نژاد اهلی و وحشی می

ها در رانطه نا ا چ صفات نا توجده نده   QTLمطالعه و شناسا ی نیشتر 
 ناشد.می هاآنهییت اقتصادی ا

عنوان توانند نههای شناسا ی شده در نواحی مختلف ژنومی میژن
هدای مدورد   کاند داهای تحت انتخداب مطدرح شدوند. شدیاری از ژن    

خدوانی  های پیشدیچ هدم  نا نررسی ،های انتخابعنوان نشانهنررسی نه
را در گوسدفند ندژاد زنددی     AKAP6ژن محیدی و هیکاران داشت. 

ماهگی شناسا ی کرده نودند. هیچنیچ ارتبداط   نهمرتبط نا صفت وزن 
قدالات  دون   تان های اسکلتی و نقدل و ا چ ژن در توسعه نافت ماهیچه

 .(Mohammadi et al., 2020ه است )کلسیم تشخیص داده شد
در نررسدی صدفات مدرتبط ندا عضدله در گوسدفند        گوموندسدوتیر

 را مدددددرتبط دانسدددددت  GRID2 و AKAP6دو ژن ا سدددددلندی 
(Guomundsdottir, 2015)    پددروتئیچ کدگددذاری شددده توسددط .

GRID2 مرتبط  که نودههای گلوتامات  ونوتروپیک عضوی از گیرنده
دهنده عصبی تحر کی غالب در مغدز پسدتانداران   های انتقالگیرنده نا

نداروری  را مرتبط ندا کیفیدت    CHD2ن ژدنگ و هیکاران  ناشند.می
در لیدو و هیکداران    (.Deng et al., 2018) اسدپرم تشدخیص دادندد   

ا رنگ ندن گدزارش  نرا مرتبط  EBF4 نررسی جیعیتی از گوسفند ژن
در  FAM13Aو EIF4G3 هدای  . ژن(Liu et al., 2015) کردندد 

 Suárez-Vegaاند )ه شدهز پروتیچ شیر حیاتی تشخیص دادمسیر سنت

et al., 2016.)  
هدای  ژنکده  نشان داده است های گوسفند و نز نررسی ژن نتا ج

GABRB1  وKCND2  در پاسد    نوده ونا مسیرهای ز ستی مرتبط
(. Deng et al., 2018; Taheri et al., 2020) نه درد فعالیت دارندد 

 ،در نررسدی جیعیتدی از گوسدفندان اتیدوپی    و نر و هیکاران هیچنیچ 
نده شدرا ط    سدازگاری های کاند د نرای را  کی از ژن GABRB1ژن

. ندا توجده نده شدرا ط     (Wiener et al., 2021) محیطی گزارش کرد
ساعد جوی محل زندگی نژادهای ا چ تحقیق هیانند اتیوپی نه نظر نام
 رسد نرای ا چ ژن هم انتخاب طبیعی صورت گرفته است.می

ژن  ،نر روی گاوهای ییندی  ات مجزادر مطالعگروهی از محققان 
GLRB  هدا تشدخیص   را مرتبط نا سیستم عصبی و پاس  نه محدرک

لی و  در مطالعه .(Dong et al., 2014; Yang et al., 2017 ) دادند
 GNA14های انتخاب خوک تبتدی در افتندد کده ژن    نشانههیکاران، 

شود و نقش مهیی در جفت دارد و عیلکرد توسط هیپوکسی ا جاد می
عیلکرد ا چ ژن دلیل نهاندوتلیال عروقی جنیچ تحت هیپوکسی مزمچ 

در تحقیقی نر روی کل ژندوم گوسدفند اهلدی و    هیکاران  و لیاست. 
در سرطان پسدتان   MACROD2و  GRM3که ژن  ندوحشی در افت

 .(Li et al., 2020) ثر استؤو هیچنیچ تعداد شای م
های ژنومی نه انتخاب رفتارهای مطالعه پاس  درونگ و هیکاران 

 جهش فراوانی ،( در افتندVulpes vulpesای رام و وحشی )روناه نقره
 در روناه رام تغییر قانل محسوسی پیدا کرده است GRM3ژن 

(Wang et al., 2015).  نا توجه نه ا نکه ا چ ژن در تحقیق انجام
توان می ،شده ما هم نیچ گوسفند اهلی و وحشی نا هم اختلاف دارند

 ک ژن کاند د احتیالی در فرآ ند اهلی GRM3 نتیجه گرفت که ژن
 سازی است.  

در تجز دده و  (Gunawan et al., 2021)گونداوان و هیکداران   
 های کبدی گوسفند نشدان دادندد کده ژن   تحلیل ترانس کر پتوم ژن

GSTCD زا دی،  های مهم دخیل در نیوسنتز یرنی، یرندی  کی از ژن
در و هیکداران   سرانیتو نولیسم لیپید است. هیچنیچرسوب یرنی و متا

را   GSTCDای ژنهای انتخاب گوسفند و ندز مد ترانده  نررسی نشانه
 .(Serranito et al., 2021) در نز تحت انتخاب معرفی کرد

غدرب   1دجدالونکی  تحقیقی نر روی گوسدفند آلوارز و هیکاران در 
ثیر ژنددومی سددازگاری دام نددا محددیط ز سددت ژن آفر قددا در مددورد تددأ

HERC1 دار توصیف کردندرا در ا چ رانطه معنی (Álvarez et al., 

تواندد  دک ژن کاند دد احتیدالی در فرآ ندد      ا چ ژن نیدز مدی   .(2020

                                                           
1- Djallonké 
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در تجز ه و تحلیل توالی کدل ژندوم    و هیکاران یچسازی ناشد. اهلی
هدای  موفلون اروپا ی و آسدیا ی و نررسدی ژن   أامنشتعدادی گوسفند ن

هدای   کدی از ژن را HERC3  ژن ،سازی در گوسدفند مرنوط نه اهلی
 هیچنیچ(. Chen et al., 2021) ثر درپاس  نه ا ینی معرفی کردندؤم

ای نددرای تشددخیص نددواحی ژنددومی در مطالعددهو هیکدداران  الکلالدده 
ژن  ،های دستگاه گوارش در گوسفند استرالیا یر انگلمقاومت در نران

HERC3 ثر در سیستم ا ینی شناسا ی کردندد ؤرا م (Al Kalaldeh 

et al., 2019). 
در گوسفند را درگیر در مسیر تولیدد   IP6K1ژن  جیائو و هیکاران

. ( 2021et alJiao ,.ند )گرما در حیوانات در معرض سرما گزارش کرد
در خوک را مرتبط نا مسیرهای مرندوط   JPH1ژن و هیکاران،  دوارته

نه تنظیم متانولیسم نافت یرندی و رشدد عضدلات اسدکلتی گدزارش      
ای ندرای  در مطالعده و هیکاران  تاو (.Duarte et al., 2017)ند کرد

را ژن کاند دد   KCND2ژن  ،ا وزن تولدد های مدرتبط ند  شناسا ی ژن
انددازه   نده  های مدرتبط نرای شناسا ی ژنها هیچنیچ ، آنمعرفی کرد

 پستانک گزارش کرد را مرتبط نا صفت تعداد MACROD2 ژن ،تولد
(Tao et al., 2021) ژن هدزارد و هیکداران،   . هیچنیچKCND2  را

 ,.Hazard et alندد ) دری گدزارش کرد رفتار مدا  های QTLمرتبط نا

را مرتبط نا صفات رشد و لاشده   LDB2ژن و هیکاران،  دئو .(2018
وندگ و   .(Dou et al., 2022ندد ) های گوشتی شناسا ی کرددرجوجه

اسدترس گرمدا ی    نیز را مرتبط نا صفات پشم و NBEAن هیکاران ژ
 (.Wang et al., 2015) رفی کردندمع

ژن  ،ایوسفند مد ترانهگ در نررسی ژنومیتزارسیانیدو و هیکاران 
NFS1   گددزارش کردنددد  را مددرتبط نددا صددفت رشددد غدددد پسددتانی

(Tsartsianidou et al., 2021.)  ژن  گدوان و هیکداران،   هیچندیچ
NFS1  ثر در مسدیرهای متدانولیکی رکدر کردندد    ؤمرا (et al., 2016 
Guan). ژن  ،ژنتیکی گوسفند آراپاوا نیوزلند أدر نررسی منش پیکر نگ

NIPA1 ا  دک نشدانه انتخداب معرفدی کدرد     ر (Pickering, 2013). 
های انتخاب دو گونه گوسفند در نررسی نشانهسوئیت جونز و هیکاران 

هدای انسدولیچ شناسدا ی    را مسیر تنظیم گیرنده SOCS6سیبری ژن 
 انی در توالیمحققان مختلفی  .(et al., 2021 Sweet‐Jones) کردند

کل ژنوم گوسفند وحشی نرای آداپتاسیون نه شرا ط آب و هدوا ی ژن  
USH2A  بط ندا قددرت نیندا ی و شدنوا ی گدزارش کردندد      را مدرت ( 

Upadhyay et al., 2021; Chen et al., 2021). عیداوی  هیچنیچ
 در نررسدی ژندومی گوسدفندان خاورمیانده و آفر قدا ژن      و هیکداران  

USH2Aهددا و هددای کاند ددد مددرتبط نددا مقاومددت ندده نییار  را از ژن
 ,.Eydivandi et al) آداپتاسیون نه شدرا ط آب و هدوا معرفدی کدرد    

2020) 
در تحقیقدی ندرای شناسدا ی ردپدای ژندومی       موایارو و هیکاران

های خشک دار مصری نرای سازگاری نا استرس در زمیچگوسفند دنبه

تقو دت   در هدای کاند دد  را از ژن ZBP1شر  آفر قا و غرب آسیا ژن 
. (Mwacharo et al., 2017) عیلکددرد ا ینددی شناسددا ی کردنددد 

لعده ژندوم گوسدفند مر ندوس گوشدتی      ادر مطو هیکاران  کر ورویکو
را در  BTB21هددای کاند ددد صددفات اقتصددادی ژن روسددی نددرای ژن

نددد دار گددزارش کردصددفات مددرتبط نددا رشددد و توسددعه سددلول معنددی
(Krivoruchko et al., 2020 .) 

های تحت انتخداب متبدت،   نرای درک نهتر عیلکرد مولکولی ژن
مسیر نیولوژ کی کده   32ها مورد نررسی قرار گرفت. شناسی ژنهستی
دار عنوان مسیرهای معندی نه ،نود 05/0 ها کیتر ازآن P-valueمیزان 

دار آمدده  رهای مهدم و معندی  نرخی از مسدی  3در جدول  معرفی شدند.
 است. 

های عبدور  های ز ستی شناسا ی شده مرنوط نه کانالنیشتر مسیر
سدلولی، فرآ نددهای عصدبی عضدلات، رشدد مغدز و        یها از غشا ون

های غیر آلی و مسیرهای مخچه، رشد متانسفالون، انتقال غشا ی  ون
 Deng) ناشدسلولی می یها در غشانقل  ون تنظیم حیل و مرتبط نا

et al., 2018) . 

 

 کلی گیرینتیجه

طدور مسدتقیم و   نررسی مناطق ژنومی نشان داد که ا چ مناطق نه
غیرمستقیم نا صفات کیفیت و کییت گوشت، شیر، یرندی، اسدتخوان،   

ناشدند. مشدخص نیدودن    سیستم ا ینی و مقاومت نه انگل مرتبط می
هدا ی از ژندوم کده در اثدر      دانی نخدش  صفات مهم اقتصادی و مکان

هدای اصدلاح ندژادی    تواندد در نرنامده  اند، مدی انتخاب تغییر پیدا کرده
گوسفند در کشور مورد استفاده قرار گیرد. البته نا توجه نه کامل نبودن 

ها در گونه گوسدفند و  نو سی عیلکردی ژناطلاعات مرنوط نه حاشیه
ررسی، مطالعدات نعددی ندا    های مورد نهیچنیچ کویک نودن جیعیت

های نیشتر و نژادهای نیشدتر از گوسدفند اهلدی و وحشدی     تعداد نیونه
های کاند د نرای صفات مهدم اقتصدادی در   ا ران، درک نهتری از ژن

 قدات یندا تحق  چیهای اهلی و وحشی ا جاد خواهدد نیدود. هیچند   گونه
و مشدتق شددن نژادهدا      دی یرا زمان و میتوانمی نهیزم چ در ا شترین

نا انجام مطالعات نیشتر در رانطه  .میرا مشخص کنهای مسبب آن ژن
نا شناسا ی گوسفندان وحشی ا ران امید آن است کده نتدوانیم از ا دچ    
رخیره ژنتیکی منحصر نه فرد در دنیا محافظت کدرده و ندا شناسدا ی    

هدای  جدای واردات ندژاد  خصوصیات ژنتیکی مطلوب ا چ حیوانات، نده 
هدای گوسدفند اهلدی را ندا انتقدال از      شی از کاستیخارجی نتوانیم نخ

 گوسفند وحشی و  ا پرورش خالص آن جبران کنیم.
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Table 3- Identified significant biological pathways related to the areas under selection in domestic and wild sheep breeds 

 مقاد ر نافت هدف دسته
P value 

 هاژن

Category Term Count Genes 

GOTERM_BP_FAT 
 توسعه مخچه
GO:0021549~cerebellum development  

4 0.0017 
ATRN, GRID2, HERC1, 

RFX4 

GOTERM_BP_FAT 
متانسفالونتوسعه   

GO:0022037~metencephalon development 
4 0.0022 

ATRN, GRID2, HERC1, 

RFX4 

GOTERM_MF_FAT 
داردروازهفعالیت کانال   

GO:0022836~gated channel activity  
6 0.0043 

GRID2, GABRB1, KCNH5, 

GLRB, ITGAV, ANO6 

GOTERM_BP_FAT 
قشر مخچه مورفوژنز  

GO:0021696~cerebellar cortex morphogenesis  
3 0.0052 GRID2, HERC1, RFX4 

GOTERM_BP_FAT 
 توسعه مغز پسیچ
GO:0030902~hindbrain development  

4 0.0056 
ATRN, GRID2, HERC1, 

RFX4 

GOTERM_BP_FAT 
 غشا انتقال کاتیون غیر آلی

GO:0098662~inorganic cation transmembrane transport  
5 0.0059 

AKAP6, ANO6, GPD1L, 

SRI, ATP6V1C2 

GOTERM_BP_FAT 
های غیر آلیغشا انتقال  ون  

GO:0098660~inorganic ion transmembrane transport 
5 0.0061 

AKAP6, ANO6, GPD1L, 

SRI, ATP6V1C2 

GOTERM_BP_FAT 
مخچه مورفوژنز  

GO:0021587~cerebellum morphogenesis  
3 0.0079 GRID2, HERC1, RFX4 

GOTERM_BP_FAT 
کاتیون غشا ی انتقال  

GO:0098655~cation transmembrane transport  
5 0.0081 

AKAP6, ANO6, GPD1L, 

SRI, ATP6V1C2 

GOTERM_BP_FAT 
چیمغز پس مورفوژنز  

GO:0021575~hindbrain morphogenesis 
3 0.0089 GRID2, HERC1, RFX4 

GOTERM_BP_FAT 
کنندههای عبورتنظیم متبت  ون  

GO:0043270~positive regulation of ion transport  
4 0.0099 

AKAP6, ANO6, GPD1L, 

SRI 

GOTERM_MF_FAT 
 فعالیت کانال  ونی
GO:0005216~ion channel activity  

6 0.0110 
GRID2, GABRB1, KCNH5, 

GLRB, ITGAV, ANO6 

GOTERM_BP_FAT 
 رشد قشر مخچه
GO:0021695~cerebellar cortex development 

3 0.0122 GRID2, HERC1, RFX4 

GOTERM_MF_FAT 
 فعالیت اختصاصی کانال ز رلا ه
GO:0022838~substrate-specific channel activity  

6 0.0125 
GRID2, GABRB1, KCNH5, 

GLRB, ITGAV, ANO6 

GOTERM_MF_FAT 
 فعالیت کانال
GO:0015267~channel activity  

6 0.0140 
GRID2, GABRB1, KCNH5, 

GLRB, ITGAV, ANO6 

GOTERM_MF_FAT 
 غیرفعال کردن کانال ز رلا ه

GO:0022803~passive transmembrane transporter 

activity  

6 0.0140 
GRID2, GABRB1, KCNH5, 

GLRB, ITGAV, ANO6 

GOTERM_BP_FAT 
 حیل و نقل غشا ی

GO:0055085~transmembrane transport  
6 0.0143 

OCA2, AKAP6, ANO6, 

GPD1L, SRI, ATP6V1C2 

GOTERM_BP_FAT 
 حیل و نقل غشا ی  ون

GO:0034220~ion transmembrane transport  
5 0.0143 

AKAP6, ANO6, GPD1L, 

SRI, ATP6V1C2 

GOTERM_BP_FAT 
 حیل و نقل غشا ی کاتیون

GO:0034220~ion transmembrane transport  
6 0.0192 

NIPA1, AKAP6, ANO6, 

GPD1L, SRI, ATP6V1C2 

GOTERM_BP_FAT 
 حیل و نقل غشا ی کاتیون غیر آلی تک ظرفیتی

GO:0015672~monovalent inorganic cation transport  
4 0.0217 

AKAP6, ANO6, GPD1L, 

ATP6V1C2 

GOTERM_BP_FAT 
کننده غشا یهای عبورتنظیم متبت  ون  

GO:0034767~positive regulation of ion transmembrane 

transport  

3 0.0247 AKAP6, ANO6, SRI 

GOTERM_BP_FAT 
کننده غشا یهای عبورتنظیم  ون  

GO:0034765~regulation of ion transmembrane transport 
4 0.0259 

AKAP6, ANO6, GPD1L, 

SRI 

GOTERM_BP_FAT 
کننده غشا یتنظیم متبت عبور  

GO:0034764~positive regulation of transmembrane 

transport 

3 0.0271 AKAP6, ANO6, SRI 
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 Continue the table 3    3ادامه جدول 

GOTERM_BP_FAT 
کننده غشا یتنظیم عبور  

GO:0034762~regulation of transmembrane transport) 
4 0.0296 

AKAP6, ANO6, GPD1L, 

SRI 

GOTERM_CC_FAT 
 غشا پس سیناپسی

GO:0045211~postsynaptic membrane  
3 0.0329 GRM3, GRID2, GLRB 

GOTERM_MF_FAT 
های خارج سلولیدهنده  ونفعالیت کانال عبور  

GO:0005230~extracellular ligand-gated ion channel 

activity  
3 0.0337 GRID2, GABRB1, GLRB 

GOTERM_CC_1 
 سیناپس

GO:0045202~synapse () 
5 0.0347 

GRM3, GRID2, GABRB1, 

GLRB, SH3GL2 

GOTERM_BP_FAT 
کننده نالقوه غشا یتنظیم  

GO:0042391~regulation of membrane potential) 
4 0.0393 

GRID2, GLRB, AKAP6, 

GPD1L 

GOTERM_BP_FAT 
های فلزیدهنده  ونانتقال  

GO:0030001~metal ion transport  
5 0.0413 

NIPA1, AKAP6, ANO6, 

GPD1L, SRI 

GOTERM_CC_FAT 
 سانتر ول

GO:0005814~centriole  
3 0.0429 CEP250, CCDC92, TTBK2 

GOTERM_CC_FAT 
های  ونی ترکیبیکانال  

GO:0034702~ion channel complex  
4 0.0445 

GRID2, GLRB, AKAP6, 

ANO6 

GOTERM_BP_FAT 
عضلانی -فرآ ندهای عصبی  

GO:0050905~neuromuscular process  
3 0.0456 GRID2, HERC1, GLRB 
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