
 

 

 

 91  

 

فناوری زیست و زیستی علوم مطالعات  

9412 مستانز ،4 شماره ،1 دوره  

91-39صفحات   

Online ISSN: 9944-6942  

Print ISSN: 6262-6342  

www.irijournals.com 

 ها دامانتخاب در ژنوم  های نشانهو کاربرد  ها روشمروری بر مفاهیم، 

 

  کثیریان محمدمهدی

 ، ایرانمرکز آموزش کشاورزی و منابع طبیعی رسول اکرم )ص( دامغان،  دام اصلاح و ژنتیکدکترای 

 

 چکیده

رورش انتخابی بهبود یافته است. استراتژی از طریق پ ها قرنمداوم در طی  طور به وری بهرهعملکرد و  ازلحاظ ها دامجمعیت 

 وری بهرهبا  آوری فن. با توجه به پیشرفت در شوند میانتخاب شناخته  های نشانه عنوان بهکه  گذارد میانتخاب، ردپایی در ژنوم 

فراوانی مرتبط  های بینششده است. چنین مطالعاتی  تر گستردهانتخاب در ژنوم  های نشانهاخیر شناسایی  های سالبالا در طول 

و  های محیطدر  توانند میکه نتیجه آن منجر به تعداد زیادی نژاد دام که  دهد میبا اهلی سازی و فرآیندهای تکاملی ارائه 

تحت انتخاب مرتبط با صفات اقتصادی در جمعیت  های ژنتولیدی مختلف پرورش یابند. علاوه بر این، شناسایی  های سیستم

انتخاب براساس توزیع فراوانی آللی، عدم تعادل  ها نشانهی یی آماری مختلفی برای شناساها روش. نماید میدام اهلی را تسهیل 

هدف از این بررسی، مرور جامع بر مفهوم کلی،  (، کاهش تنوع جایگاهی و تمایز جمعیت ایجاد شده است.LDپیوستگی)

انتخاب در  های نشانهتیکی که در حال حاضر برای شناسایی انتخاب و ابزارهای بیوانفورما های نشانهی مختلف شناسایی ها روش

 مختلف دام انجام شده است.    های گونهانتخاب که در  های نشانهخلاصه نتایج مطالعات اخیر مرتبط با  طور بهدسترس است و 

 

  ی اهلی، نشانه انتخابها دامانتخاب مثبت، بیوانفورماتیک، ژنومیک،  واژه های کلیدی:
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 مقدمه -1

 مثل تکاملی فرآیندهای شامل شدن اهلی. است داشته ها انسان فرهنگی و جمعیت رشد در بسزایی نقش حیوانات شدن اهلی

 می( کنترل قابل)مصنوعی انتخاب و( کنترل قابل حدی تا)طبیعی انتخاب ،(کنترل قابل غیر)خونی هم و ژنتیکی رانش

 با اهلی دام های نژاد از متنوعی طیف گسترش به منجر جمعیتی و تکاملی یها فرآیند این(. 2112 همکاران، و میگنون)باشد

 فکر به اینکه بدون ناخودگاه انتخاب باستان دوران در(. 2191 همکاران، و گرونیولد)اند شده سازگار متنوع محیطی شرایط

 را مشخص هدف یک برای دار جهت میعل یا آگاهانه انتخاب مجرب، دهندگان پرورش بعدا. بود رایج بیشتر باشند، نژاد تغییر

 مانند نژاد یک از خاصی های ویژگی که خاص ژنومی مناطق در تغییراتی ایجاد باعث انتخاب استراتژی این. کردند می دنبال

 را بیماری مقابل در مقاومت و متفاوت محیطی شرایط با سازگاری رفتار، مثل، تولید تولید، عملکرد بدن، ساختار مورفولوژی،

 می   انتخاب های نشانه را انتخاب از ناشی ژنومیک نواحی در فرد به منحصر پای رد یا ژنتیکی های الگو. کند می ترلکن

 جهش آن سریع تثبیت انتخاب، تحت مفید جهش دست پایین و بالا در ژنتیکی تنوع کاهش(. 2192 همکاران، و جنسن)نامند

 تنوع کاهش و جمعیت در مفید جدید جهش فراوانی افزایش باعث آن سیلهبو که ای پدیده. شود می ایجاد نسل چندین از پس

 .نامند می  همراه انتقال یا  انتخاب جاروب عنوان تحت را گردد می خنثی های جایگاه در

 تولید سازگاری و بقاء شانس ای، گونه در تا ژنتیکی تنوع الگوی دادن شکل برای اصلی محرکه نیروهای از یکی طبیعی انتخاب

 انتخاب دسته دو به را مصنوعی انتخاب داروین طبیعی، انتخاب بر علاوه(. 2122 همکاران، و کثیریان)نماید فراهم را مثلی

  .(2111 همکاران، و گوری)کرد بندی طبقه(علمی انتخاب) آگاهانه و ناآگاهانه

 یا سخت انتخاب جاروب در. باشد جزئی ای کامل و نرم یا سخت است ممکن جهش فراوانی و نوع ناحیه، به بسته انتخاب جاروب

 برای جمعیت کل نهایی، مرحله در و یابد می افزایش انتخاب زمان در سرعت به مفید نادر جهش یک فراوانی کلاسیک، جاروب

 سطح و طولانی هموزیگوتی نواحی دست، پایین و بالا افراوانی افزایش با ترتیب بدین(. 9-شکل)شوند می ثابت مفید جهش آن

 آلل تمام نوع این در(. 2191 همکاران، و پریتچارد)دهد می کاهش جمعیت در را ژنتیکی تنوع( LD)پیوستگی تعادل عدم الاب

  تک جاروب: باشد می نوع دو نرم جاروب مقابل در. گردد می باز مشترک جهش منشاء یک به جمعیت یک در مفید های

 قبلا که کند می عمل ثابت ژنتیکی تنوع روی انتخاب اول، نوع نرم جاروب در(. 2192 همکاران، میشنو هر)منشاء چند و منشاء

 آلل افزایش(. 2112 همکاران، و هرمیشن)است شده سازگار محیطی و ژنتیکی شرایط تغییرات دلیل به اما بوده مضر یا خنثی

 منشاء چند با دوم نوع نرم اروبج در. گذارد می برجا را مختلفی ژنتیکی تغییرات و شدن ثابت سمت به را فراوانی سودمند،

 .افتد می اتفاق باشد بالا جهش فراوانی که بزرگی های جمعیت در بیشتر

 
 

: جاروب انتخاب نرم ناشی از B: جاروب انتخاب کلاسیک یا سخت. A : شرح نمایی از انواع جاروب انتخاب. 1-شکل

 (0202سروانان و همکاران، ): جاروب نرم چند ناحیه ای Cتنوع ژنتیکی.
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فیکس شوند)هرمیشن و همکاران،  توانند میهمزمان با افزایش فراوانی بالا می روند اما هیچ یک از جهش ن طور بهجهش ها 

که به منشاء جهش های  شوند می(. در اینجا همه آلل های مفید معمولا با فراوانی های متوسط در یک جمعیت دیده 2112

انتخاب در جاروب نرم کمتر مشخص می شود به دلیل اینکه تنوع ژنتیکی جمعیت به  های نشانهمختلف بر می گردد. شناسایی 

(.  از این رو  شناسایی جاروب نرم مشکل تر از شناسایی جاروب سخت 2191شدت کاسته نمی شود)پریتچارد و همکاران، 

ب کامل)ثبیت کامل یک آلل مورد است و احتمال تشخیص آن بستگی به اندازه نمونه دارد. جاروب انتخاب می تواند یک جارو

( باشد)هرمیشن و شوند میعلاقه( ویک جاروب جزئی )آلل های مورد علاقه با هنوز با جایگاه های خنثی در جمعیت جدا 

(. طبق تئوری خنثی در مبحث تکامل مولکول بیشتر تنوع ژنتیکی ناشی از جابجایی های خنثی با رانش 2192همکاران، 

(.این پیشنهاد بحث های زیادی بین انتخاب گرها و 9121تا به تکامل سازگاری داروین)کیمورا و همکاران، ژنتیکی ارتباط دارد 

ی آمار مدرن که تعدادی از ها روشاخیر در ارتباط با استفاده از  های سالطبیعت دانان را دنبال داشته است. چندین مقاله در 

و گریت و  2191و تعدادی تکامل سازگار منتشر شده است)کرن و همکاران، آن ها برای تمایز خنثی تغییرات انطباقی در ژنوم 

(.  با این حال فرضیات و مدل های رانش ژنتیکی برمبنای تئوری خنثی بعنوان چهارچوب کلی برای توسعه 2192همکاران، 

ک آلل مشترک (. تحت مدل رانش، ی2191ی آماری جهت تشخیص جاروب انتخاب کمک می کند)کرن و همکاران، ها روش

بایستی هاپلوتایپ کوتاهی داشته باشد، اما اگر یک آلل مشترک دارای هاپلوتایپ طولانی داشته باشد بعنوان یک سیگنال خوب 

 برای انتخاب در نظر گرفته می شود.

از انتخاب در حال حاضر جزء علایق اصلی متخصصین ژنتیک حیوانی است. متخصصین ژنتیک حیوانی  های نشانهشناسایی 

انتخاب برای شناسایی ژن ها و جهش های مفید که از مزیت انتخابی خاص برخوردار است در یک  جمعیت اهلی  های نشانه

انتخاب ممکن است تاریخچه تکاملی از توسعه نژادهای اهلی  های نشانه(. 2122و همکاران، کثیریان خاص  استفاده می کنند)

با چگالی بالا، ابزارهای پیشرفته  SNP(، آرایه های NGS(. فناوری تعیین توالی )2111مختلف را فراهم سازد)اتو و همکاران، 

مختلف  های گونهآماری و بیوانفورماتیکی توانایی های متخصصین ژنتیک حیوانی را در شناسایی مناطق ژنومی تحت انتخاب در 

شامل عدم تعادل  ها روشخاب وجود دارد که این انت های نشانهدام را بهبود بخشیده است. رویکرد های مختلفی برای شناسایی 

 (.2194(، فراوانی آللی، کاهش تنوع جایگاه ها و ویژگی های هاپلوتایپ می باشد)قنبری و همکاران، LD) پیوستگی

 

 انتخاب های نشانهی شناسایی ها روش -0

که بر  MKT، آزمون HKAآزمون، dn/dsچندین آزمون توسعه داده شده بود بعنوان مثال: آزمون  9111در ابتدای دهه ی 

: نسبت  dn/ds(. در آزمون  2112اساس مقایسه الگوی جایگزینی ژن و واگرایی انتخاب در گونه ها بود)نیلسون و همکاران، 

()یعنی dn() یعنی جایگاه های خنثی( به میزان جابجایی در جایگاه های غیر مشابه)dsمیزان جابجایی در جایگاه های مشابه)

(. در صورت انتخاب مثبت نسبت بیشتر از یک و در انتخاب منفی کمتر از 9114های تحت انتخاب()گلدمن و همکاران، مکان 

(. معمولا از 9114باشد جایگاه ها تحت تاثیر تکامل خنثی قرار می گیرند)گلدمن و همکاران،  dn/ds=1یک خواهدبود. اگر  

تاده در گذشته و نمایش الگوهای تکاملی حاصل از نتیجه انتخاب واگرا بین این روش برای طبقه بندی سطوح انتخابی اتفاق اف

در ابتدا برای  MKT(. از آزمون استاندارد، بعنوان مثال آزمون 2111گونه ها استفاده می شود)مک ایچران و همکاران، 

گرا نوکلئوتیدی استفاده می انتخاب و سازگاری مولکول های تکاملی بین گونه ها براساس انتخاب وا های نشانهشناسایی 

چند لوکوسی پیشرفته برای مقایسه تنوع تک نوکلئوتیدی درون  MKT(.اما بیشتر بعنوان 9119شد)مک دونالد و همکاران، 

ی ها روشانتخاب فقط به  های نشانه(. بعدا مطالعات 2111ایجاد شد)اگی و همکاران،  DNAگونه ای در مکان های مختلف 

ب تکاملی خرد در سطح جمعیت )درون گونه ها( بستگی داشت. در ژنتیک جمعیت سنتی فقط مکان شناسایی سطوح انتخا

های خاصی از ژنوم با یک یا چند مارکر به صورت آزمایشگاهی یا از مدل های آماری خاص برای مقایسات استفاده می شد. 

 های نشانهسی سطح وسیعی از ژنوم برای شناسایی منجر به برر SNPپیشرفت در توالی یابی با توان بالا و تکنولوژی فناوری 

 (. 2111و همکاران،  انتخاب جمعیت های درون یک گونه شده است)ماتوکومالی
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در  SNPیا داده های ژنوتایپینگ  DNAانتخاب با استفاده از توالی  های نشانهی آماری مختلفی برای شناسایی ها روش

کلی می توان به دوگروه تقسیم کرد:  طور هبرا  ها روش(. این 2194و همکاران، ی اهلی ایجاد شده است)قنبری ها دامجمعیت 

(.آماره درون جمعیتی با مقایسه داده های ژنوتیپی در جمعیت ها، 2 -آماره درون جمعیتی و آماره بین جمعیتی)شکل

( و کاهش تنوع LDعادل پیوستگی)انتخاب را جستجو می کند. این گروه شامل سه روش اصلی: فراوانی آللی ، عدم ت های نشانه

(. آماره بین جمعیتی عمدتا به تمایز ناشی از فراوانی آللی اختصاصی مکان های خاص 2191ژنتیکی است)ویگاند و همکاران، 

و تمایز بین هاپلوتایپ ها تقسیم  single site(. این روش بر اساس 2192بین جمعیت را بررسی می کند)ژو و همکاران، 

 .شوند میبندی 
 

 
 

 (0202سروانان و همکاران، ی اهلی)ها دامانتخاب در جمعیت  های نشانهی مختلف شناسایی ها روش: 0-شکل

 

 آزمون های مبتنی بر توزیع فراوانی آللی -1-0

جاروب انتخاب باعث افزایش فراوانی آللی بالا و پایین و کاهش فراوانی آللی متوسط در جمعیت می گردد)اچازو همکاران، 

(. از دیگر آزمون های مبتنی 2193ی مبتنی بر توزیع فراوانی آللی است)رونن و همکاران، ها روش، یکی از  SFS(. روش 2111

(، و آزمون نسبت 2111)فی و همکاران،  H(، آزمون فی و 9111)تاجیما ،  Dبر توزیع فراوانی آللی را می توان آزمون تاجیما 

، تفاوت بین میانگین تعداد تفاوت در نوکلئوتید های D( نام برد. آزمون تاجیما 9111درست نمایی مرکب)لیندسی و همکاران، 

(θπ(و تعداد جایگاههای تفکیکی )θs ،( برآورد شده حاصل از داده های چند شکلی برآورد می گردد)کارلسون و همکاران

( می D < 0منفی ) Dی و ارزش (.در صورت انتخاب مثبت یا جاروب انتخاب، جهش ها نادر باعث کاهش هتروزیگوت2112

 می شود. Dشود. در مقابل، انتخاب متعادل منجر به افزایش فراوانی آلل های هدف و نهایتا منجر به مثبت شدن ارزش 

( براساس فراوانی آلل های اجدادی و مشتق شده انجام می شود با فرض اینکه آلل های 2111)فی و همکاران،  Hآماره فی و 

انتخاب مثبت برای آلل های غیر اجدادی)مشتق شده( در  های نشانهده باشند. از این آماره برای شناسایی اجدادی شناخته ش

می تواند آل های مشتق شده در یک  Dتاجیما مکمل با آماره  طور بهیک فراوانی متوسط تا بالا استفاده می شود. این آماره 

، این آماره متفاوت از دو آماره بالا از طریق CLR(.آماره 2194ران، فراوانی پایین به متوسط را شناسایی کند)کادو و همکا

(. آماره 2192)وی و کیم، نماید میانتخاب را برآورد  های نشانهطیف فراوانی آلل ها در چند جایگاه و همچنین نرخ نوترکیبی 

CLR  ژنومی را با مدل جاروب انتخاب مبتنی بر فرضیه آماری است که مدل خنثی را براساس طیف فراوانی مکانی از پنجره
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انتخاب مثبت در چندین جایگاه در یک جمعیت حساس  های نشانهبه  CLR(. آماره 2191مقایسه می کند)چن و همکاران، 

در کل ژنوم  SNPبرای جایگاه های   SFTی مبتنی بر ها روش(. در حالت کلی این 2112است)ویلیامسون و همکاران، 

ی پیشرفته تر مبتنی بر عدم ها روشر تکنولوژی ژنومیک، فاز هاپلوتایپ و مرحله سازی آن ها، مناسب نیستند. پس از ظهو

 ( و هموزیگوسیتی هاپلوتایپ ها توسعه داده شده اند.LDتعادل پیوستگی)

 

    (LD) 9آزمون های مبتنی بر عدم تعادل پیوستگی -3-0

( را ایجاد می کند که در زمان افزایش سریع فراوانی LDیوستگی )جاروب انتخاب، یک هاپلوتایپ فراوانی بالا با عدم تعادل پ

نواحی هموزیگوتی طولانی  LD ی مبتنی برها روش(. 2122هاپلوتایپ حامل جهش مفید اتفاق می افتد)کثیریان و همکاران، 

جهت شناسایی  LDی بر ی مبتنها روش. دهد میبا هاپلوتایپ های فراوانی بالا ایجاد شده با جاروب انتخاب مورد هدف قرار 

( مبتنی بر عدم تعادل پیوستگی EHH)2انواع جاروب انتخاب نرم و جزئی مفید هستند. هموزیگوسیتی هاپلوتایپ بسط یافته

(. پس از شناسایی هاپلوتایپ 2112انتخاب در یک جمعیت را پیشنهاد دادند)ثابتی و همکاران،  های نشانهجهت شناسایی 

این احتمال اینکه یک جفت کرموزوم  EHHبا توجه به فاصله ارزیابی می شود. LDبا فرسایش  مرکزی، سن هر هسته مرکزی

بامقایسه ارزش   (rEHH )3حامل هاپلوتایپ هموزیگوتی مرکزی باشد. سپس هاپلوتایپ هموزیگوسیتی نسبی بسط یافته 

EHH  ،پلوتایپ هموزیگوسیتی نسبی توسعه یافته ها روش(. از 2112از دو هاپلوتایپ مرکزی برآورد می گردد)ثابتی و همکاران

برای شناسایی مناطقی که اخیرا مورد انتخاب مثبت و نیاز به آلل های اجدادی ندارند مورد استفاده قرار می گیرد. یک آماره 

ر ( که با فاصله نوترکیبی دiHS( تحت عنوان نمره هاپلوتایپ بسط یافته)2112توسط)ویقیت و همکاران،  EHHجدیدی از 

انتخاب  های نشانهگسترده ای در شناسایی  طور بهاین روش  SNPآماره توسعه داده شده است.پس از توسعه تراشه های 

نسبت به کل ژنوم اندازه گیری می  SNPنمره هاپلوتایپ بسط یافته از طریق هاپلوتایپ های اطراف یک  .استفاده شده است

مرکزی با توجه به آلل اجدادی و آلل  SNPبرای هر  EHHو مقادیر  مرکزی SNPبعنوان یک  SNPشود. در این روش هر 

مشتق شده و  EHHکه در آن مقادیر ارزش  دهد میمستق شده از گروه خارجی استفاده می شود. این آماره، نقطه ای را نشان 

ده هاپلوتایپ بسطی ( نشان دهنiHS < -2منفی ) iHSدر نهایتا ارزش   اجدادی در زیر حد آستانه معین واقع شده اند.

قادیر مثبت ارزش بیشتری در آلل های مشتق شده در مقایسه با هاپلوتایپ های مرتبط با آلل های اجدادی است. در حالیکه م

iHS (iHS > 2)  (. بر خلاف 2191که آلل های اجدادی تحت جاروب انتخاب قرار گرفته اند)ویگاند و همکاران،  دهد مینشان

ی مبتنی بر عدم تعادل پیوستگی نیاز به فاز هاپلوتایپی، نقشه ها روشی مبتنی بر توزیع فراوانی، ها روشیا  SFSی ها روش

انتخاب در  های نشانهدارند. این روش برای شناسایی  SNPنوترکیبی، موقعیت ژنومی و اطلاعات اجدادی و مشتق شده هر 

کمتر تحت تاثیر عومل  iHSروش ،  rEHHبا روش  فراوانی ها آلل های متوسط در جمعیت مناسب می باشد. در مقایسه

 (. 2112بنابراین احتمال وقوع نتایج مثبت کاذب کمتر خواهد بود)ویقیت و همکاران،  ؛جمعیتی قرار می گیرد

 

 آزمون های مبتنی بر کاهش  مکانی تنوع ژنتیکی -4-0

 ROH 4شامل  ها روشژنوم را متمایز می کند. این نسبت کاهش تنوع ژنتیکی نسبی مناطق از ژنومی به میانگین  ها روشاین 

، طول های  پیوسته از ژنوتیپ  ROH( می باشد. روش 2191)روبین و همکاران،  HP 2و  )2111)مک کوئیلان و همکاران، 

( را شناسایی می IBD 2های هموزیگوسیتی در یک فرد زمانیکه دو تا هاپلوتایپ دارای یک جد مشترک همسان )

                                                           
1
 - Linkage disequilibrium 

2
 - extended haplotype homozygosity 

3
 - relative extended haplotype homozygosity 

4
 - runs of homozygosity 

5
 - pooled heterozygosity 

6
 - identical by descent 
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گسترده برای ارزیابی سطوح اصلاح ژنومیک، ساختار جمعیت و  طور بهها  ROH(. 3-()شکل2191تو و همکاران، کند)ریبیلا

(. بر اساس تئوری انتقال همراه، یک جاروب 2194کوریک و همکاران، )ی اهلی استفاده می شود ها دامپیشینه جمعیت در 

گوسیتی بالاتری بالاتر از میانگین ژنوم را نشان دهد)آلمیدا و انتخاب باید نقاطی از مکان های هموزیگوتی باشند که هموزی

انتخاب استفاده کرد زیرا افراد تحت انتخاب  های نشانهمی توان برای شناسایی  ROH(. بنابراین از روش 2191همکاران، 

، ریبلاتو و همکاران، 2191)فوراتان و همکاران، شوند میطولانی مدت باعث هموزیگوسیتی شدن اطراف جایگاه یا جایگاه هدف 

 (. 2191و زی و همکاران،  2191

 

 
 

)رنگ بنفش( است که از جفت شدن بخش های  ROH: نشان دهنده ROH .F: شرح نمایی از تشکیل 3-شکل

 (.0212ریبلاتو و همکاران، )تشکیل شده است  Aهمولوگ حاصل از جد مشترک 

 آزمون های مبتنی بر تمایز جمعیتی تک سایتی - 5-0

( 2191)بونهومن و همکاران،  FLKو  (9141)رایت و همکاران،  FSTی مبتنی بر تمایز جمعیتی تک سایتی شامل ها روش

( براساس تفاوت فراوانی آللی بین جمعیت ها محاسبه می شود. 9141()رایت و همکاران، FSTمی باشد. شاخص تثبیت )

ها( است. تفاوت فراوانی آللی بالا بین جمعیت ها در هر مکان  )تفاوت ثابت بین جمعیت 9)بدون تمایز( و  1از  FSTارزش 

نشان دهنده انتخاب  FST( نشان دهنده انتخاب مثبت است در حالیکه مقادیر کم FSTمشخص)بعنوان مثال: مقادیر بالا

 (.2192منفی است)ژو  و همکاران، 

FST  رایت مفروض به اندازه بی نهایت جمعیت است. بنابراین ممکن استFST  بیش از حد بزرگ برای جمعیت های کوچک

( باعث افزایش تمایز زیر جمعیت ها حتی در صورت کوچک بودن جمعیت نشان 500<)های بیشتر  SNPرخ دهد. تعداد 

)نی و همکاران،  GST–نی  FSTوجود دارد. FSTرایت چندین روش برای برآورد آماره  FST. علاوه بر روش دهد می

9123 ،)FST (، 9114رهام)ویر و کوکرهام ، ویر و کوکFST  ،(، 9112هادسون)هادسون و همکارانFST 

بر اساس مدل  FST(، 2112مخصوص جمعیت) ویر و هیل،  FST(، 2114هولیسنگر)هولیسنگر و همکاران، 

های  ( وجود دارد. نرم افزار2191براساس مدل بیزین)گیانولا و همکاران،  FST( و 2112دریفت)نیلچولسون و همکاران، 

ی مبتنی ها روشنسبت به  FST(. یکی از مزیت های 2193متعددی برای برآورد آماره های فوق وجود دارد)بهاتیا و همکاران، 

خاص است و می تواند تنوع ژنتیکی واقعی  SNPبرای یک  FST(، SFS( و توزیع فراوانی آللی)LDبر عدم تعادل پیوستگی)

 SNPجداگانه و خاص بهتر است از میانگین چند  طور به SNPبه جای آنالیز هر  FSTتحت انتخاب را شناسایی کند.در آماره 



 فناوری زیست و زیستی علوم مطالعات

91-39، صفحات 9412 مستانز ،4 شماره ،1 دوره  

 22  

 

می تواند  FSTها، آماره  SNPمقایسه شوند. هنگام استفاده از داده های طبقه یا کلاس بندی شده  win FSTتحت عنوان 

 (.2194نتایج مثبت و منفی کاذب را تشخیص دهد)فاریلو و همکاران، 

FLK  یاTFLK ماره بسط داده شده از آماره یک آLK  ( است. از طریق نسبت واریانس های 9123لیونتین و کراکانر، )اصلی

فاصله درخت فیلوژنیک را از  FLKبه واریانس تخمینی خنثی مقایسه می شود.  FSTمشاهده شده و مورد انتظار داده ها 

شده در اندازه های موثر جمعیت در طولانی مدت را با  تخمین می زند. بنابر این تغییرات ایجاد Fطریق ماتریس خویشاوندی

رانش ژنتیکی مورد انتظار در هر  F(. ماتریس 2191بون هومی و همکاران، )زیر شاخه های مرتبط جمعیت در نظر می گیرد 

انتخاب را  های نشانهیک آماره پارامتریک قدرتمند است که براحتی  FLKجمعیت و کواریانس مورد انتظار بین آن است. آماره 

،  FSTدر بین جمعیت ها با استفاده از یک دسته داده های ژنوتپی بزرگ و عظیم شناسایی می کند. در مقایسه با روش 

)بون هومی و همکاران، دهد می)مثبت کاذب( را کاهش  9انتخاب خطای نوع  های نشانهدر شناسایی  FLKکارایی روش 

2191.) 

 تایپآزمون های مبتنی بر هاپلو  -6-0

( و 2112()ثابتی و همکاران، XP-EHH)2ی تمایز مبتنی بر هاپلوتایپ شامل هموزیگوسیتی هاپلوتایپ بسطیها روش

hapFLK  یا همان فرمت آماریFLK  ،از اطلاعات  ها روش(می باشد. در این 2193مبتنی بر هاپلوتایپ)فاریلو و همکاران

یک روش تمایز مبتنی بر  XP-EHHانتخاب استفاده می شود. روش  های نشانههاپلوتایپی در چندین جمعیت برای شناسایی 

، ابتدا  Aو  Bبین جمعیت های  XP-EHH( توسعه داده شده اند. برای محاسبه 2112هاپلوتایپ که توسط ثابتی و همکاران)

ود. ارزش محاسبه می ش XP-EHHکل نمونه آماره  EHHجداگانه و سپس با ادغام  طور بهبرای هر جمعیت iHH  ارزش

XP-EHH  که انتخاب به ترتیب در  جهت   دهد میجهت دار است و ارزش های مثبت و منفی را نشانB  وA  رخ داده

بر  hapFLKرا پیشنهاد دادند. آماره  hapFLKمبتنی بر هاپلوتایپ به نام  FLK( یک روش 2193است. فاریلو و همکاران)

انتخاب  های نشانهوار است که منجر به قدرت بالای این آماره جهت شناسایی اساس اطلاعات هاپلوتایپی و ساختار جمعیت است

اندازه موثر جمعیت های مختلف را در بر می گیرد. ماتریس خویشاوندی جمعیت  FSTبکار می رود. این آماره بر خلاف آماره 

ا تعیین می شود)فاریلو و همکاران، ، اما به جای محاسبه فراوانی آللی از فراوانی هاپلوتایپ هFLKمشابه روش  haFLKدر 

2193.) 

 

 انتخاب های نشانهابزار های بیوانفورماتیکی آنالیز  -3

و تکنولوژی توالی یابی بالا شروع شد. این داده های  SNPانتخاب با ایجاد داده های ژنوتیپی از ریزآرایه  های نشانهشناسایی 

وانفورماتیکی پردازش شوند زیرا هر یک از آن ها به فرمت خاصی نیاز ژنوتیپی خام باید مطابق روش تجزیه و ابزار های بی

انتخاب با این ابزار پیچیده نیست اما از مرحله ژنوتیپ تا  های نشانه(. اگر چه روش تشخیص 2194دارند)کاد زو و همکاران، 

ه ها آشنا نیستند یک مرحله چالش انتخاب می تواند برای محققانی که با ابزار بیوانفورماتیکی مناسب فرمت داد های نشانه

لیسچر و همکاران، ) PDG Spider برانگیز باشد. چندین برنامه نرم افزاری خاصی برای تبدیل داده ها توسعه داده شده اند.

طیف وسیع تری از فرمت های ورودی و  توانند می( توسعه یافته اند که 2194)روش یارا و همکاران،  FcGENE( و 2191

ها می توان از برنامه های نرم افزاری مانند  SNPدیریت کنند. برای کنترل کیفیت داده ها و فیلتراسیون خروجی را م

PLINK  ،CSNPQC  ،Genome JMP  ،SVS  وVCF Tools  استفاده کرد. در روشPLINK  ،پورسل و همکاران(

بکار می رود. همچنین  SNPداده های  ( به دلیل سرعت و قابلیت اطمینان، پرکاربردترین منبع باز برای مدیریت2112

PLINK  ی ها روشانتخاب از طریق  های نشانهمی تواند ابزار مناسبی برای شناساییROH  وFST  بکار می رود. در کنار

PLINK  بسته نرم افزاری ،R  ،عمومی برای مدیریت، تجزیه و تحلیل داده ها بکار می رود. جدا از  طور به( 2121)تیم آرکو

                                                           
7
 - Cross population extended haplotype homozygosity 
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 SVS,Goldenها ) SNPو تغییرات JMP Genomics (SAS Institute Inc , Cary,Ne,USA ) این ها

Helix,Bozeman, MT,USA و تحلیل بکار می ( برجسته ترین ابزارهای نرم افزاری مجاز برای مدیریت داده ها، تجزیه

نیاز به   iHSو  LHR،XP-EHHانتخاب مانند های نشانهی شناسایی ها روشروند. پس از کنترل کیفیت داده ها برخی از 

 محاسبه ژنوتیپ از دست رفته و فاز بندی هاپلوتایپ ها دارند. این کار را می توان با استفاده ابزار های ایمپیوت کردن مانند:

fastPHASE،IMPUTE2،MACH،PedImpute،BeagleوALPHAPHASE ،( انجام 2192)نیکولازی وهمکاران

( جزء 2191)براونینگ و همکاران،  IMPUTE2( و 2111)هووی و همکاران، Beagleداد. در بین ابزارهای فوق، ابزار 

 های نشانهبرای تشخیص استفاده می شود. نرم افزارهای متفاوتی  ها دامابزارهای مهم برای ایمپیوت و فاز بندی در ژنومیک 

ی آنالیز، نیاز به داده ها روشی متفاوتی در دسترس است. انتخاب برنامه های نرم افزاری عمدتا با ها روشانتخاب با استفاده از 

انتخاب در پلت  های نشانهها و سیستم عامل و سرعت محاسبه تعیین می شود. اکثر نرم افزارهای مورد استفاده در شناسایی 

انتخاب  های نشانهو برخی هم در محیط ویندوز مناسب هستند. ابزارهای بیوانفورماتیکی رایج برای تشخیص  Linux فرم های

 ( ذکر شده است.9در جدول) ها دامدر جمعیت 

 انتخاب در حیوانات اهلی های نشانهابزارهای بیوانفورماتیکی برای شناسایی -1جدول 

 بزار/ نرم افزارا  9آخرین نسخه روش 2پلت فرم 3مجوز لینک منبع
http://cmpg.unibe.ch/software/arlequin35/ F W Tajima's D 3.5.2.2 

(2015) 

Arlequin 

http://cmpg.unibe.ch/software/BayeScan/index.html F L/M FST (Bayesian approach) 2.1 (2012) BayeScan 

http://www.cs.kent.edu/~zhao/TOH/ F W/L/M ROH (6204)  cgaTOH 

https://CRAN.R-project.org/package=detectRUNS F W/L/M ROH 0.9.6 (2019) DetectRUNS R-

packag 

http://www.ub.edu/dnasp F W/L Tajima's D, Fay and Wu's 

H, Fu and Li's test, MKT 

6.12.03 

(2019) 

DnaSP 

https://github.com/evotools/hapbin F W/L/M EHH, iHS, XP-EHH (2015) Hapbin 

https://forge-dga.jouy.inra.fr/projects/hapflk/files F W/L/M HapFLK, FLK 1.4 (2017) HapFLK 

http://hgdp.uchicago.edu/Software/ F W/L/M iHS, XP-EHH, FST, CLR (2009) HGDP Selection 

     Browser 

https://CRAN.R-project.org/package=hierfstat F W/L/M Fst 0.04-22 HierFstat R-

package 

http://www.exelixis-lab.org/software.html 
 

F L LD based “ω” 2.2.2 (2013) OmegaPlus 

https://CRAN.R-project.org/package=pcadapt 

 

F W/L/M PCAdapt 4.3.1 (2020) Pcadapt R-

package 

http://zzz.bwh.harvard.edu/plink/ F W/L/M ROH, FST 1.90 (2015) PLINK 

https://sourceforge.net/projects/popoolation/ F W/L/M Tajima's Pi, Watterson's 
Theta and Tajima's D 

1.2.2 (2011) PoPoolation 

https://CRAN.R-project.org/package=PopGenome 

 

F W/L/M Tajima's D, FST 

(Bayesian approach) 

2.7.5 (2020) PopGenome 

https://CRAN.R-project.org/package=rehh F W/L/M EHH, iHS, Rsb, XP-EHH 3.1.0 (2020) Rehh R-package 

https://github.com/szpiech/selscan F W/L/M EHH, iHS, XP-EHH, nSL 1.2.0 (2017) Selscan 

https://www.goldenhelix.com/forms/SNP_Variation L W/L/M Fst 8.4.0 (2015) SNP Variation 

Suite 

https://cme.h-
its.org/exelixis/web/software/sweed/index.html 

OS L CLR 3.2.1 (2013) SweeD 

https://software.broadinstitute.org/mpg/sweep/ F W/L LRH, EHH 1.1 (2010) Sweep 

http://degiorgiogroup.fau.edu/sf2.html 

 

F L CLR 1.0 (2016) Sweepfinder2 

http://mlkd.csd.auth.gr/bio/tres 
 

F W/L/M Wright's Fst 1.0 (2015) TRES 
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 ی اهلیها دامانتخاب در  های نشانهمطالعات  -4

انتخاب به دلیل اهمیت آن اصلاح نژاد دام به شدت مورد مطالعه قرار گرفته است. مطالعات تنوع ژنتیکی  های نشانهشناسایی 

اب فراتر از این است و دلیل واقعی انتخ های نشانهفقط درجه یا میزان تمایز بین جمعیت ها یا نژاد ها را بررسی می کند اما 

تاثیر گذار در صفات  های ژنانتخاب برای توصیف منابع ژنتیکی دام و تعیین  های نشانهتنوع ژنتیکی را پیدا می کند. شناسایی 

(. این مطالعات به شناسایی جهش های مفید دارای یک مزیت 2191اقتصادی و اکولوژیکی مهم هستند)سزارانی و همکاران، 

انتخاب برای درک عمیق منشاء جمعیت ها و فرآیند  های نشانهتخابی در یک جمعیت یا نژاد خاص کمک می کند. شناسایی ان

انتخاب بینش بهتری از انتخاب مصنوعی و  های نشانهی اهلی ضروری است. ها دامهای ژنتیکی تاثیر گذار تمایز جمعیت ها در 

هم می کند. درک اینکه چگونه انتخاب بروی یک جمعیت خاص عمل می کند برای فرا ها دامامکان بهبود  ژنتیکی بیشتری در 

 اصلاح صفات مهم اقتصادی و برنامه های اصلاح نژادی کمک می کند.      

کاندید  ایه ژن( برای ارتباط GWASانتخاب بعنوان یک روش مکمل)کامل کننده( برای مطالعات ژنومی) های نشانهشناسایی 

(. 2192نوتیپ که متعاقبا می تواند در انتخاب ژنومی استفاده شود مورد استفاده قرار داد)چن و همکاران، تحت انتخاب با ف

غیر ممکن است انجام  GWASانتخاب بهتر است برای صفات که گران، پیچیده و گاهی اوقات مطالعه آن با  ها نشانهمطالعات 

انات با آب و هوای خاص، مقاومت در برابر بیماری ها، پاسخ به شود.بعنوان مثال تحمل به تلورانس دما یا سازگاری حیو

استراتژی های مختلف اصلاح دام، پیشرفت ژنتیکی انتخاب و... که برای یک ویژگی خاص در یک جمعیت یا نژاد انتخاب شده 

 (.2191اند)مایورانو و همکاران، 

 

  انتخاب های نشانهچالش ها و مشکلات  -5

انتخاب در جمعیت های مختلف  های نشانهث، از استراتژی های مختلف پیشرفته برای شناسایی در بررسی های مورد بح

استفاده کرده اند. با این حال محدودیت عمده در این مطالعات وجود نتایج مثبت کاذب و منفی کاذب است. عوامل مختلفی، 

 های نشانهاب، عدم تجانس جهش ها و نوترکیبی سطوح دموگرافی)مانند افزایش موثر جمعیت و مهاجرت (، نوع و قدرت انتخ

(.در اندازه جمعیت کوچک، تغییرات دموگرافیک مانند تنگه ژنتیکی یا اثرات 2191)ویگاند و لسی، دهد میانتخاب را تغییر 

 های نشانهبنیان گذار اغلب باعث کاهش تنوع ناشی از طریق دریفت ژنتیکی که باعث تغییر فراوانی آللی و هاپلوتایپی مشابه 

انتخاب ممکن است تحت تاثیر نرخ متغیر نوترکیبی در  های نشانه(.جدا از عوامل دموگرافیک، 2112انتخاب می شود)نیلسون،

(. 2192انتخاب تقلید کند)پایسر و همکاران،  های نشانهژنوم قرار بگیرد. مناطق ژنومی با نرخ پایین از نوترکیبی ممکن است از 

. بعنوان مثال در انتخاب منفی، حذف آلل های مضر منجر به کاهش گذارد میانتخاب تاثیر  های نشانهی قدرت و نوع انتخاب برو

(. بنابراین 2193انتخاب تقلید کند)ویتی و همکاران،  های نشانهتنوع ژنتیکی در مکان های مجاور شود و این ممکن است از 

ل ساز را در نظر گرفت. ترکیبی از رویکرد های جایگزینی و برای جلوگیری از نتایج مثبت کاذب و منفی تمام عوامل مشک

)ترکیبی از همبستگی سیگنال های چندگانه( یک  DCMS)سیگنال های انتخاب کامپوزیت( و  CSSی ترکیبی مانندها روش

 (.2191انتخاب است)یورچینکو و همکاران،  های نشانهروش موثر برای پرداختن انواع 

ی محققان در نظر گرفتن ماهیت داده های ژنومی در بررسی نشان های انتخاب است)ویتی و یکی دیگر از مشکلات تکرار

بدست آمده از آرایه های ژنوتایپینگ برای  SNPانتخاب از داده های  های نشانه(. تا به امروز بیشتر مطالعات 2193همکاران، 

، آلل های با فراوانی پایین را در نظر نمی  SNPرشناسایی چند شکلی ها استفاده می شد. اشکال عمده و اساسی کشف نشانگ

( که این امر باعث نتایج گمراه کننده 2193گیرد که در نتیجه باعث حذف چنین آرایه هایی می شود)لاچنس و همکاران،

آپلوتیپ  ی بیزین و مبتنی برها روشخواهد شد. استفاده از اندازه جمعیت بزرگ، تعیین توالی یابی کل ژنوم، حداکثر احتمال، 

(. با این حال هزینه 2191جلوگیری شود)مامولانس و همکاران،  SNPممکن است مشکلات مربوط به استفاده از داده های 

 ی اهلی با چالش مواجه است.ها دامتوالی یابی کل ژنوم بالا است و تجزیه و تحلیل آماری برای داده های عظیم در 
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 گیری بحث و نتیجه -6

 های نشانهاهلی ارائه شد. شناسایی  ها دامانتخاب در  های نشانهو کاربردهای  ها روشنمای کلی از مفاهیم،  در بررسی مروری یک

انتخاب می تواند به درک اهلی سازی، توسعه نژاد ها، ساختار جمعیت، تکامل سازگار و پاسخ به انتخاب کمک نماید. علاوه بر 

رنامه های اصلاح نژادی کمک می کند. در حال حاضر بیشتر مطالعات ، انتخاب ژنومیک و اجرای بGWASاین به مطالعات

پیشرفته  آوری فنبر روی تغییرات ژنتیکی در سطح نوکلئوتید به دلیل دسترسی آسان با استفاده از  ها دامانتخاب در  های نشانه

(، CNVب مانند انواع تعداد کپی)ژنومی متمرکز بود اما چندین تغییر ژنتیکی دیگر در سطوح مختلف ممکن است در اثر انتخا

ی آماری و ابزارهای ها روشتغییرات کروموزومی)مانند: حذف،دو برابر شدن و وارونگی( و تغییرات اپی ژنتیک قرار گیرد. 

اخیر گسترش یافته اند تا همه این تغییرات ژنتیکی با قالب داده های انعطاف پذیر کنترل  های سالبیوانفورماتیکی بیشتری در 

 انتخاب را بهبود ببخشد. های نشانهکارآمد مدیریت و دقت شناسایی  طور بهند تا داده های عظیم و پیچیده را کن
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An overview of the concepts, methods, and applications of 

selection signatures in the animal genome  
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Abstract 

Livestock populations have been continuously improved in terms of performance and productivity over the 

centuries through selective breeding. The selection strategy leaves traces in the genome known as selection 

signatures. Due to the progress in high-throughput technology, the identification of selection signatures in the 

genome has become more widespread in recent years. Such studies provide many insights related to 

domestication and evolutionary processes that result in a large number of livestock breeds that can be breed in 

different environments and production systems. In addition, it facilitates the identification of genes under 

selection related to economic traits in the livestock population. Various statistical methods have been developed 

to identify the selection signatures based on allelic frequency distribution, linkage disequilibrium (LD), reduction 

of locus diversity and population differentiation. Bioinformatics tools currently available to identify selection 

cues and briefly the results of recent studies related to selection signatures conducted in different livestock 

species. 
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