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تنوع، سازگاري و اهلی سازي

سازگاريعوامل محیطی، تغذیه اي و بیماري متنوع توزیع گونه ها در جهان •
تنوع

لید باعث افزایش شانس زنده مانی و تو(فراوانی صفات مفید ): 1858(داروین و والاس •
.با افزایش زمان بیشتر می شود) مثل می شوند

دانشمندان به دنبال یافتن شواهد تکاملی و سازگاري •

ی، اهلی سازي شامل فرآیندهاي تکاملی مانند رانش ژنی و همخونی، انتخاب طبیع•
انتخاب مصنوعی  



شواهد نشانه هاي انتخاب
)Signature of selection(

اصلاحگران دام و گیاه به عنوان اولین مشاهده گره•
در اولین صفت شناسایی شده تحت انتخاب در انسان مربوط به بیماري هاي سلول خونی•

).Allison AC. 1954(نواحی با شیوع بالاي مالاریا 
د، در با روش هاي ژنتیک تکاملی تعداد زیادي صفات مرتبط با سازگاري شناسایی گردی•

)forward genetics approach(مرحله بعد جایگاه هاي ژنتیکی مرتبط معرفی گردید 
براي تکنولوژي ژنومیک با کمک پویش کل ژنومی باعث کمک به یافتن ژن هاي کاندید•

فرآیندهاي سازگاري و شایستگی شده
مفهومی بیولوژیکی از ) iiاثبات تکامل و ) iشناسایی ژن هاي کاندید براي انتخاب موجب •

تنوع
بیماري هاي ) iiمقاومت به بیماري هاي عفونی، و یا ) iآللهاي شناسایی شده در انسان با •

ژنتیکی



:شناسایی نشانه هاي انتخاب بر پایه

:مشاهده ساده•
ده و در نتیجه صفات مرتبط با شایستگی بیشتر با احتمال بیشتري به نتاج منتقل ش•

باعث افزایش فراوانی در جمعیت طی زمان می شود

:مشاهده ژومیک•
ل بعد انتخاب موجب انتقال غیر تصادفی آلل مطلوب به دلیل اثر فنوتیپی به نس•

خواهد شد



حالت هاي انتخاب
یک آلل مفید بوده و بصورت مثبت انتخاب شده و: )Directional manner(الگوي مسیري •

یا نا مطلوب بوده و به صورت منفی انتخاب می گردد
 جهش هاي تصادفی بیشتر از نوع نامطلوب)deleterious (جهش هاي نامطلوب درحال . هستند

)  background selection(حذف یک شکلی از انتخاب منفی بوده که به عنوان انتخاب زمینه 
عنوان می شود

بروز صفت هدف تحت تاثیر چندین آلل در یک : )Interactional manner(تعاملی الگوي •
جایگاه

.i انتخاب تعادلی)balancing(نگهداري چند آلل ،فراغلبه یا انتخاب وابسطه به فراوانی
.ii انتخاب افتراقی)diversifying(نگهداري صفات متضاد ،صفات در حد وسط نا مطلوب

.iii انتخاب تثبیت)stabilizing(متوسط ، مطلوبیت مقادیر فنوتیپی کنندهیا انتخاب تعادلی
انتخاب مثبت براي آلل هایی که بروز صفات در حد وسط ایجاد می نمایند 



حالت هاي انتخاب
Modes of 
Selection

الگوي مسیري

مثبت

منفی

الگوي تعاملی

تعادلی

افتراقی

تثبیت کننده



کدام حالت انتخاب مهم است؟ و چرا؟

بت انتخاب مثبیشتر مطالعات بر روي معرفی روش هاي ژنومیک براي شناسایی •
متمرکز بودند

انتخاب منفی در نواحی محافظت شده مشاهده شده، و انتخاب: از منظر کاربردي
سطح تعادلی بسیار نامحسوس است، اما انتخاب مثبت ردپاهاي بسیار محسوسی روي

ژنوم ایجاد می کند
ی شودانتخاب مثبت به عنوان مکانیسم اولیه سازگاري شناخته م: از منظر تئوري



روش هاي معمول براي شناسایی نواحی تحت انتخاب
ه بیشتر به دنبال انتخاب بین گون): Macroevolutionary(روش هاي کلان تکاملی •

ها بوده

به دنبال ردپاي انتخاب در درون ): Microevolutionary(روش هاي ریز تکاملی •
گونه ها بوده



روش هاي کلان تکاملی 



Ka/Ks: روش هاي بر پایه ژن

)synonymous(به مترادف ) nonsynonymous(نسبت نرخ جهش هاي نامترادف •



MK: روش هاي بر پایه ژن



HKA: روش هاي برپایه نرخ سایر عوامل

استفاده از اطلاعات تنوع •
)diversity( و واگرایی
)divergence(



شده حفظ :عواملروش هاي برپایه نرخ سایر 
)conserved ( شده یا تسریع)accelerated(

ت شده مقایسه اطلاعات ژنومیک براي شناسایی نواحی که بین گونه ها بسیار محافظ•
مانند(هستند، اما یک افزایش محسوس در نرخ جهش در یک گونه مشاهده می شود 

)انساندر شانپانزه و HAR1Fمقایسه ژن 



شناسایی نواحی تحت انتخاب ریزتکاملی

در درون ) fixation(انتخاب مثبت باعث جاروي آلل مفید به فراوانی بالاتر یا تثبیت •
یک جمعیت خواهد شد

)  روي یک هاپلوتایپ(افزایش فرآوانی آلل مطلوب به همراه واریانت هاي کناري •
موجب کاهش تنوع ژنتیکی در سطح جمعیتی خواهد شد



براساس آللی: روش هاي شناسایی ریزتکامل



براساس جمعیتی: روش هاي شناسایی ریزتکامل



)SFS(طیف فراوانی تک جایگاهی 



SFS: Tajima’s D
•Tajima1989 : تفاوت جفتی میانگین)𝜋𝜋 ( با تعداد کل چندشکلی هاي در حال تفرق)S(

D = 0 ⟾ under neutrality 
D < 0 ⟾ positive selection 
D > 0 ⟾ balancing selection

Intra-population



SFS: Fay and Wu's H statistic
بر اساس فراوانی آللهاي اجدادي و جایگزین با ): H)Fay and Wu, 2000آماره •

فرض دانستن آلل اجدادي می باشد

Intra-population

ت این روش بر روي شناسایی نواحی تح
ل انتخاب جدید متمرکز بوده و براي آلـ

هاي غیر اجدادي با فراوانـی میانـه تـا 
ــاد منا ــزی ــل روش س ــوده و مکم ب ب

Tajima’s Dمی باشد

Tajima’s D

H-statistic



روش هاي مبتنی بر اساس عدم تعادل پیوستگی



) rEHH(نسبت هموزیگوسیتی هاپلوتایپ گسترش یافته 
Intra-population



) rEHH(نسبت هموزیگوسیتی هاپلوتایپ گسترش یافته 
Intra-population



) rEHH(نسبت هموزیگوسیتی هاپلوتایپ گسترش یافته 
Intra-population



) rEHH(نسبت هموزیگوسیتی هاپلوتایپ گسترش یافته 
Intra-population



)iHS(انتگرال نمره هاپلوتایپی 

iHS < -2 ⟾ Selection on derived allele
iHS < 2 and >-2⟾ No selection 
iHS > 2 ⟾ Selection on ancestral allele

Intra-population



)LDD(کاهش در عدم تعادل پیوستگی 

استفاده می شودr2براي این روش از آماره •

Intra-population



تنوع محلی کاهش یافته



ROH

•ROHی به عنوان قطعات هموزیگوت پیوسته با طول زیاد در ژنوم بوده، که فرض م
)  McQuillan et al., 2008(شوند از یک جد مشترك به ارث رسیده اند 

برابر با افزایش احتمال وجود نشانه انتخابROHافزایش طول •
کاربردهاي این آماره:
محاسبه همخونی ژنومیک
مطالعه ساختار جمعیت
بررسی تاریخچه جمعیت

Intra-population



)Hp(هتروزیگوسیتی ادغام شده 

).Rubin et al., 2010(براساس شمارش آللی محاسبه می شود •

Intra-population

جایگاهlپنجره با 
تعداد خوانش آلل با بیشترین فراوانی

iتعداد کل خوانش در جایگاه 

 مقادیرHp به فرم اسـتاندارد تبـدیل
شده تا هـم سـیگنال هـا بـه راحتـی 
مشخص شده و هم با مطالعـات قبلـی 

قابل مقایسه باشد

Presenter
Presentation Notes
This statistic estimates the deviation of expected local heterozygosity depression in chromosomal windows from the average heterozygosity of the genome




به صورت تک جایگاهیتمایز جمعیت



)FST(شاخص تثبیت 
بر پایه تفاوت هاي مشاهده شده در فراوانی آللها در بین جمعیت ها FSTآماره •

.محاسبه می شود

Inter-population
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There were several other FST estimators proposed: Nei's GST (Nei, 1973), Weir & Cockerham's FST (Weir and Cockerham, 1984), Hudson's FST (Hudson et al., 1992), drift model-based FST (Nicholson et al., 2002) and Bayesian model-based FST (Gianola et al., 2010).
An advantage of FST over other methods based on LD or SFS is that FST is SNP-specific and can detect the actual genetic variants under selection. 
It is more advisable to scan for several consecutive SNPs with average FST score (by use of genomic windows).
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FLK (Bonhomme et al., 2010)

𝒑𝒑 = 𝑝𝑝1, … , 𝑝𝑝𝑗𝑗 , … , 𝑝𝑝𝑛𝑛 be the n-vector 
of allelic frequencies of an allele in the 

n populations

The kinship matrix 
from neighbor-
joining (NJ) tree

founder allele 
frequency

Inter-population
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Presentation Notes
FLK (Bonhomme et al., 2010): FLK (or TFLK) is an extension of the original LK statistic (TLK) (Lewontin and Krakauer, 1973) which compares observed and expected variances of FST estimated from data and through variance ratio test under neutrality respectively 
FLK uses a phylogenetic estimation of the population's kinship (F) matrix and thus, it accounts for dynamic changes in effective population sizes over time and incorporates the hierarchical branching of populations
Compared to the FST approach, FLK efficiently reduces the type 1 error (false-positives)




روش هاي مبتنی بر هاپلوتایپ
Inter-population



XP-EHH (Sabeti et al., 2007) 
and Rsb (Tang et al. 2007)

Inter-population
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The statistics XP-EHH (Sabeti et al., 2007) and Rsb (Tang et al. 2007) are constructed in the same way with the two alleles replaced by two populations and while Rsb is normalized to 1 at the 
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hapFLK (Fariello et al. 2013)

بوده ولی از اطلاعات هاپلوتایپی استفاده می شودFLKمشابه روش •

در این روش هم براي اندازه جمعیت موثر تصحیح صورت میگیرد•

می باشد ولی بجاي محاسبه از طریق FLKمشابه ) F(برآورد ماتریکس کینشیپ •
فراوانی آللی از فراوانی هاپلوتایپی استفاده می کند

Inter-population

Presenter
Presentation Notes
hapFLK (Fariello et al. 2013): this method proposed a haplotype-based FLK which is based on both haplotype information and hierarchical structure of populations.
Like FLK, it accounts for varying effective population sizes.
The estimation of the population's kinship (F) matrix is similar to the FLK method, but instead of computing from allele frequencies, the statistics are determined from haplotype frequencies




ي نرم افزارهاي مورد استفاده براي شناسایی نشانه ها
Saravanan(انتخاب  et al., 2020(



روش ھای ترکیبی

ترکیب نمرات آزمون برای چندین سایت 
در یک منطقھ مجاور

Composite likelihood 
ratio (CLR)

Cross-population composite 
likelihood ratio (XP-CLR)

ترکیب چندین تست مستقل در یک 
سایت

DH test

Composite of 
multiple signals 

(CMS)

de-correlated composite of 
multiple signals (DCMS)



نشانه هاي انتخاب در گاو
و تعداد محدودي مارکر، کروموزوم خاصSTR

د جزو نواحی ژنومی شناسایی شده به عنوان کاندید انتخاب بوده که در گاو قرمز نروژي مطالعه گردیBTA6ناحیه •
)Hayes et al. 2008.(

•EHH آنگوس و هلشتاینBTA14)Marques et al. 2008 (3 ناحیه درBTA19 ناحیه در 3وBTA29
)Prasad et al. 2008(

 آرایهSNPو توالی یابی نسل بعد ،
2015تا 2009از سال •



نشانه هاي انتخاب در گوسفند و بز
سال پیش 10500هاي اهلی شده حدود اولین دام)Alberto et al., 2018(
اهلی سازي و انتخاب هاي با واسطه انسان در نقاط مختلف جهان همراه با سازگاري با محیط هاي متفاوت

ROH ،Fst وhapFLK



نشانه هاي انتخاب در گونه هاي دیگر
شناسایی نشانه هاي انتخاب در گونه هاي اسب، گاومیش، شتر، جوجه، خوك و یاك

ROH ،Fst وXP-EHH اسب خونگرم سوئدي نواحی مرتبط با عملکرد ورزشی
)Ablondi et al. 2019(
Fst گاومیش خوزستانی و آذريتبط با تولید شیر، رشد، عملکرد متابولیکی و تغییرات مر

Mokhber(اهلی شدن مانند نمو سیستم عصبی و ایمنی  et al., 2018(
GBSHp وFst



کاربردهاي مطالعات نشانه هاي انتخاب
ناسایی سازگاري، شفهم بهتر از فرآیند اهلی شدن، نمو نژاد، ساختار جمعیتی، تکامل •

و نتایج فرآیندهاي انتخابریشه اصلی تنوع فنوتیپی 

و )GWAS(همچنین این روش ها می توانند مکملی براي مطالعات پویش کلی ژنومی •
.  رندانتخاب ژنومی بوده، و براي پرورش و برنامه هاي حفاظتی مورد استفاده قرار گی

رده ولی بررسی تنوع ژنتیکی تنها میزان تفاوت در بین نژادها را مطالعه ک•
ن مطالعات نشانه هاي انتخاب پا را فراتر گذاشته و دلیل اصلی براي ای

تمایزات را نشان می دهند



کاربردهاي مطالعات نشانه هاي انتخاب
یکی در مباحث علوم دامی، یافتن نواحی تحت انتخاب از منظر شناسایی ساختار ژنت•

دام و تعیین مسیر ژنی براي تنوع صفات مهم اقتصادي بسیار مهم می باشند
براي مثال:
 درك بهتري از تنوع صفات مهم اقتصادي و شناسایی نواحی از ژنوم که موجب

Ghoreishifar(سازگاري با اقلیم سرد در گاو شده  et al. 2020(
ط با شناسایی نواحی کاندید براي انتخاب در گوسفندان موجب یافتن ژن ها مرتب

Eydivandi(و یا تنوع نژادها شده سازگاري محلی et al. 2020; Eydivandi et 
al. 2021(



کلام آخر

شناسایی ژن هاي منجر به همبستگی هاي ژنتیکی•

و ژن هاي شناسایی شده در بررسی نشانه هاي انتخاب می توانند موجب پیدا کردن•
شده و ژن هاي QTLاثبات جهش هاي علی در نواحی شناسایی شده در مطالعات 

مرتبط با صفات اقتصادي مشخص شوند

یی همچنین این نتایج می توانند ژن ها و مسیرهاي ژنی مرتبط با صفات را شناسا•
اشدکنند، ولی این ژن ها در نژادهاي مختلف به صورت متفاوتی تحت انتخاب بوده ب



!!!!با تشکر از توجه شما



معاونت علمی و فناوري
شبکه دانش کشاورزي 

در گستره ملی بخش کشاورزي به روزویدیو کنفرانس انتقال دانش برنامه هايسلسله 

:عنوان
روش هاي شناسایی نشانه هاي انتخاب و کاربرد آن در علوم دامی

:سخنران
امیري رودبارمحمود 

زفولمرکز تحقیقات و آموزش کشاورزي و منابع طبیعی صفی آباد د) استادیار(عضو هیأت علمی  
9:15-8:30:  ساعت-1401شهریور 6
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