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Extended Abstract 
Background: Climate change and the increase in greenhouse gases are among the most important 
environmental challenges of the present century, to which the agricultural sector, especially ani-
mal husbandry, has a significant contribution. Methane emission through anaerobic fermentation 
processes in the rumen of ruminants, as one of the main sources of this gas, has attracted the 
attention of researchers. Reducing methane emissions not only helps improve environmental con-
ditions but also can increase production efficiency and feed use efficiency in livestock. With the 
advancement of genetic and molecular technologies, livestock genetic improvement has been pro-
posed as a long-term and sustainable solution to reduce greenhouse gas emissions. This approach, 
by utilizing the genetic diversity existing in livestock populations, enables the selection and breed-
ing of animals with desirable environmental and production traits. However, the success of ge-
netic improvement depends on the accurate understanding of the genetic structure of the desired 
traits and the determination of relevant genomic regions. In this context, genome-wide association 
studies (GWAS) have been recognized as an efficient tool for discovering associations between 
broad genetic markers and complex traits. By simultaneously examining thousands of SNPs 
across the genome, this method allows the identification of genetic loci affecting traits of multi-
genic origin. Despite the widespread use of GWAS in genetic studies of dairy cattle for traits, such 
as milk production and disease resistance, its application to traits related to methane emission and 
rumen parameters has not yet been fully investigated. This research mainly aimed to investigate 
genomic association and identify regions affecting methane emission per kilogram of milk protein 
and rumen pH in Holstein cattle. The results of this study can help develop breeding programs 
that simultaneously increase productivity and reduce the environmental impacts of livestock 
farming. 
Methods: Hair and rumen fluid samples of 150 Holstein cows based on the two-way milk yield 
trait breeding values were collected to investigate methane emission per kg of milk protein and 
rumen pH. Ruminal fluid was sampled using an esophageal tube, which was inserted into the 
rumen through the esophagus and approximately 5 mL of rumen fluid was collected in the tube 
by creating a vacuum. After sampling, the concentration of volatile fatty acids in the rumen fluid 
was measured and used as an indicator for estimating methane emission per animal. The rumen 
fluid pH was also measured directly. DNA extracted from hair samples was genotyped using a 4v 
LD-GGP SNP chip containing 30108 single-nucleotide polymorphism (SNP) markers. GWAS 
was performed using the PLINK 2.0 package. Finally, the cattle QTLdb database (https://www.an-
imalgenome.org/cgi-bin/QTLdb/BT/index) was used to determine the quantitative trait loci 
(QTL) associated with significant SNPs. This search was performed within a one-megabase re-
gion around the SNPs passing the Bonferroni correction threshold for each chromosome to iden-
tify genomic regions associated with the target traits.  
Results: Least squares analysis of variance using the GLM procedure showed that the effect of 
breeding season and animal age was significant on the predicted methane emission trait (P < 0.05).
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This work is licensed under a Creative Commons Attribution-Non-Commercial 4.0 Unported License, which allows users to read, copy, distribute, 
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Two significant SNPs were identified in this study. One SNP with the identifier Bo-
vineHD1900001716 was associated with the methane emission trait per kilogram of milk protein 
on chromosome 19, and the SNP with the identifier BovineHD1700012101 was associated with 
the rumen pH trait on chromosome 17. Using genomic annotation, QTL regions associated with 
milk production traits and their components, body weight, residual feed intake, pregnancy rate, 
dystocia, and stillbirth were identified around these SNPs. 
Conclusion: The results of this research show that some of the identified genes and QTLs simul-
taneously affect environmental traits (such as methane emission), economic traits (such as body 
weight and milk production), and physiological characteristics related to lactation and parturition 
periods. Based on the performed genomic analyses, some traits were identified that play a role in 
controlling production performance and reducing greenhouse gas emissions simultaneously. 
These findings double the importance of using genetic and genomic information in breeding pro-
grams and livestock management. The results of this research also indicate that targeted genetic 
selection can be used as a sustainable and long-term approach to reduce methane emission rates 
in each animal. Therefore, the livestock genetic improvement not only helps improve production 
and reproductive traits by creating cumulative and permanent changes in performance but also 
simultaneously reduces the environmental impacts of livestock production systems, including 
greenhouse gas emissions. Utilizing this approach can create a more sustainable future for the 
livestock industry. 
 
Keywords: Genomic selection, Genome-wide association study, Holstein cattle,  
                        Methane emissions, PH 
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 110...........................................................  1405/ 2های تولیدات دامی سال هفدهم/ شماره پژوهش
 دانشگاه علوم كشاورزي و منابع طبيعي ساري

 
 مقاله پژوهشی 

 
   ریش نیپروتئ  لوگرمیک یازا  به  متانصفات میزان انتشار با مرتبط  شناسایی نواحی ژنومی

 نی گاوهلشتا در  شکمبه  pH و
 

 4علی جلیل سرقلعه و 3محمد مرادی شهر بابك ،2بابك  حسین مرادی شهر، 1فاطمه اسماعیلی لیما
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 13/11/1404 تاريخ پذيرش:                                   27/09/1404تاريخ ويرايش:                                     08/07/1404تاريخ دريافت:  

 117تا   108صفحه: 
 

 چکیده مبسوط 
 يدامپرورويژه  به  يقرن حاضر هستند كه بخش كشاورز  يطيمح  ستيز  يهاچالش  نيتراز مهم  يا گلخانه  يگازها  شيو افزا   يم ياقل  راتييتغ مقدمه و هدف: 

قابل  از طر  يتوجه   سهم  متان  انتشار  دارد.  آن  به  يهوازيب  ريتخم  يندهايفرآ  قيدر  نشخواركنندگان،  اصل  يکيعنوان  در شکمبه  منابع  توجه    نيا   ياز  گاز، 
استفاده   ييو كارا   يديبازده تول  توانديبلکه م  كند، يكمک م  يطيمح  ستيز  طيتنها به بهبود شرا است. كاهش انتشار متان نه   خود جلب كرده  پژوهشگران را به
جهت كاهش انتشار  داري مدت و پا راهکار بلند  کيعنوان دام به ي کياصلاح ژنت  ، ي و مولکول يک يژنت يهايفناور شرفتيپ  با .دهد شيها را افزا از خوراک در دام

با صفات مطلوب    يواناتي دام، امکان انتخاب و پرورش ح  يهاتيموجود در جمع  يک يژنت  از تنوع  يريگبا بهره  کرديرو  نياست. ا   مطرح شده  يا گلخانه  يگازها
  يژنوم  ينواح  نييصفات مورد نظر و تع يک يساختار ژنت ق يوابسته به شناخت دق يک ياصلاح ژنت ت يحال، موفقني. با ا آورديرا فراهم م يديو تول يط يمح ستيز

 دهيچيگسترده و صفات پ  يکيژنت  ينشانگرها  نيكشف ارتباط ب  يابزار كارآمد برا   کيعنوان  به  (GWAS)  يكل ژنوم  شيروش پو  نه، يزم  نيا   در.  مرتبط است
را فراهم    يثر بر صفات با منشأ چندژنؤم  يکيژنت  يهاگاهيجا  ييدر سراسر ژنوم، امکان شناسا   SNPهمزمان هزاران  يبررسروش با    نياست. ا   شناخته شده

صفات مرتبط   يكاربرد آن برا   ، يماريو مقاومت به ب  ريش  ديمانند تول  يصفات  يبرا   يريش  يهادام  يکيدر مطالعات ژنت GWAS . با وجود كاربرد گستردهكنديم
  زانيثر بر مؤم  ينواح  ييو شناسا  يارتباط ژنوم  يپژوهش، بررس  نيا  ياصل   هدف  .است  نشده  يطور كامل بررسهنوز به  يا شکمبه  يبا انتشار متان و پارامترها

د كه  نكمک كن  ينژاد  اصلاح يهابه توسعه برنامه  دنتوانيمطالعه م   نيا  ج ياست. نتا  نيشکمبه در گاو هلشتا  pHو   ري ش  نيپروتئ  لوگرميهر ك يازا انتشار متان به
 را كاهش دهند. يروردامپ يطيمح ستياثرات ز  ، يوربهره شيهمزمان با افزا 
انتشار    ، صفات  يمنظور بررسبه شکمبه    عيمو و ما  يهانمونهدوطرفه    ر يش  ديصفت تول  ياصلاح  يهابراساس ارزش  نيرأس گاو هلشتا  1۵0از    ها: مواد و روش

وارد   يمر  قيلوله از طر  ، يشکمبه با استفاده از لوله مر  عيما  يريگنمونهجهت  .  ديگرد  يآورشکمبه جمع pH و  يد يتول  ريش  نيپروتئ  لوگرميهر ك   يازا متان به
شکمبه    عيچرب فرار موجود در ما  يدهايغلظت اس ، يبردارشد. پس از نمونه  يآورشکمبه در لوله جمع  عيما تريليل يم   ۵خلأ، حدود    جاديشکمبه شد و با ا   طيمح

ا   يريگاندازه از  به  نيشد كه  به  ارانتش  زانيبرآورد م  يبرا   يعنوان شاخصپارامتر  استفاده قرار  وانيهر ح  يازامتان  شکمبه    عيما pH ، نيگرفت. همچن  مورد 
مستقبه نمونهاستخراج DNA شد.  يري گاندازه  ميصورت  از  از    يهاشده  استفاده  با  پل  30,108شامل  (  SNP 4v LD-GGP)  تراشهمو   سميمورف ينشانگر 

 Quantitative)  يصفات كم  يهاگاهيجا  نييتع  يبرا   ت، ينها  درانجام گرفت.   PLINK 2.0 پکيج از    يريگبا بهره  GWAS  شد.  پيژنوتا(  SNP)  يدينوكلئوت تک

Trait Loci - QTL  مرتبط با )SNPداده  گاهيمعنادار، از پا  يها  QTLdb  (https://www.animalgenome.org/cgi-bin/QTLdb/BT/ indexگاو )   استفاده
مرتبط با صفات   يژنوم يهر كروموزوم صورت گرفت تا نواح  يازا به  ينفرونب  ح ي گذرنده از آستانه تصح  يهاSNPمگاباز اطراف    کيدر محدوده    يبررس  نيشد. ا 

 شوند. ييهدف شناسا
دار  شده معني  بينيكه اثر بهاربند و سن حيوان براي صفت انتشار متان پيش  نشان داد GLMمربعات با استفاده از رويه    آناليز تجزيه واريانس حداقل  : هاافتهی

انتشار متان به BovineHD1900001716 با شناسه SNP کيشدند.    ييمعنادار شناسا SNP مطالعه، دو  ن يا   در(.  P < 0.05بود )  لوگرميهر ك   يازا با صفت 
كروموزوم    ريش  نيپروتئ و  19در  بود  شناسه SNP مرتبط  صفت BovineHD1700012101 با  كروموزوم   pH با  در  همچن  17شکمبه  داشت.     ، ن يارتباط 
با استفاده ها  SNPنيدر اطراف ا   ييزا و مرده  ييزا سخت  ، ينرخ آبستن  مانده، يآن، وزن بدن، مصرف خوراک باق  باتيو ترك  ريش  ديمرتبط با صفات تول  QTL  ينواح
   .شدند ييشناسا يژنوم Annotatingاز 
  ري ش  ديوزن بدن و تول  رينظ   يمانند انتشار متان، صفات اقتصاد  يطيمح  ستيزمان بر صفات زطور همبه  شده  ييشناسا  يهاQTLها و  ژن  يبرخ  : یر یگجهینت

مشخص شدند كه در   يصفات  شده، امانج  يژنوم  يهالياساس تحل  هستند. بر   رگذاريتأث  شيو زا   يردهيمربوط به دوره ش  يکيولوژيزيف  يهايژگيو  نيو همچن
اصلاح    يهارا در برنامه  يو ژنوم  يک ياستفاده از اطلاعات ژنت  تي اهم  هاافته ي  نينقش دارند. ا   يا گلخانه  يو كاهش انتشار گازها  يديكنترل همزمان عملکرد تول

كاهش    يو بلندمدت برا   داريپا  کرديرو  کيعنوان  به  توانديهدفمند م  يک يانتخاب ژنت  ، قيتحق  نيا   ج ينتاطبق  .  دنسازيپرورش دام دوچندان م  تيريو مد  ينژاد
  يهايژگيدر عملکرد، به بهبود و  يو دائم  يتجمع  راتييتغ  جاديتنها با ا ها نهدام  يک ياصلاح ژنت  ن،يا   بر  . بنا رديمورد استفاده قرار گ   وان ينرخ انتشار متان در هر ح 

خواهد شد.   ، يا گلخانه  ي از جمله انتشار گازها  ، يدام  يهاستميس  يط يمح  ستيزمان موجب كاهش اثرات زطور همبه  بلکه  كند، يكمک م  ي و بارور  يديتول
 رقم بزند. يصنعت دامپرور يبرا  دارتريپا يا ندهيآ توانديم  کرديرو نياز ا   يريگبهره

 
   pH ، پويش كل ژنومي ارتباطمطالعه ، نيهلشتاگاو انتشار متان،  ي، ومانتخاب ژن های کلیدی: واژه 

 
 مقدمه 

 يجهان  شيگرما  ليپتانس  با  بوي رنگ و بي ب  گاز  کيمتان      
عمر آن  مهياست و ن (CO2) كربندياكسيد  از  شتريبرابر ب  2/27

اتمسفر    12 در  از  (Edenhofer, 2015) استسال  پس   .

 شده  ديتول  بزرگ   ياگلخانه  گاز  نيدوم  نيا  كربن،دياكسيد
 Artaxo et al., 2007; Houghton et) است  انسان  توسط 

al., 2001) .

 [
 D

O
I:

 D
O

I:
 1

0.
61

88
2/

ra
p.

20
26

.1
53

3 
] 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 r

ap
.s

an
ru

.a
c.

ir
 o

n 
20

26
-0

9-
11

 ]
 

                             3 / 10

https://doaj.org/toc/2676-461X
mailto:hmoradis@ut.ac.ir
https://orcid.org/0000-0002-6680-7662
http://dx.doi.org/DOI: 10.61882/rap.2026.1533
http://rap.sanru.ac.ir/article-1-1533-fa.html


 111........................................................................................... ..........  ری ش نیپروتئ لوگرمیک  یازا  انتشار متان به زان یمرتبط با صفات م یژنوم  ینواح ییشناسا

  جو   تروپوسفر   منطقه  در  را  ازن  است  قادر  متان   ن،يا  بر  علاوه    
  ش يافزا  سبب  و  دهد  شيافزا  دهد،ي م  رخ  ياگلخانه   اثر   آن  در  كه

 درصد 70 باًيتقر  تواننديم  دو هر كه شود،  استراتوسفر آب بخار
  .(Lashof & Ahuja, 1990) كنند  اضافه   گاز  يتابش  يروين  به

  اب يموجود در كود هنگام غ  يآل  مواد   يکروبيم  هيمتان از تجز
اشوديم  ديتول  ژنياكس در    ي هاسم يکروارگانيم  ،طيشرا   ني. 

عنوان  تسلط دارند و متان را به   هيتجز  يندهايبر فرآ  يهوازي ب
 Chadwick et)  كننديم  ديخود تول  يهوازي از تنفس ب  يبخش

al., 2011).   
هستند    ياشده  شناخته  يها سميکروارگانيها تنها ممتانوژن     

تول به  قادر  آن  ديكه  كه  بررسمتان هستند،  هنگام  در  را    ي ها 
 Hook et)  دهندي كاهش متان مورد توجه قرار م  يراهکارها

al., 2010) متانوژن دامنه  .  به  شاخه    Archaeaها  و 
Euryarchaeota  تعلق دارند (Balch et al., 1979)  متان كه .
تشک كربن    بدن   از  خروج  هنگام  است،  شده  لياز 
 ستين  مجدد  استفاده  قابل  يانرژ  منبععنوان  به  نشخواركنندگان

 كه  يطوربه   شود؛يم  يانرژ   توجه  قابل  اتلاف  به  منجر  نيا  و
صورت به   واناتيح  نيا  ناخالص  يافتيدر   يانرژ  ازكه    12  حدود
 هاآن   يديتول  يوربهره  بر  يمنف  اثر   كه  رودي م  دست  از  متان
 (. Pszczola et al., 2018; Tseten et al., 2022) دارد
  حد  از  فراتر رطوبت  و دما  شياند كه افزامطالعات نشان داده    
  ن يپروتئ  يمحتوا  ر،يش  ديتول  كاهش  به  يريش  يگاوها  در  نيمع
  ر يطور غبه   توانند يعوامل م  نيكه ا  شوديمنجر م  يو بارور  ريش

كل  ميمستق عملکرد  و  متان  انتشار  باشند    يبر  اثرگذار  دام 
(Haile-Mariam et al., 2008; Hayes et al., 2003)ن ي. ا  

  صفات   بهبود  به  زمانهم  توجه  ضرورت  دهنده  نشان   ارتباطات
  دام   يکيژنت  اصلاح  يهابرنامه   در  يديتول  و  يطيمح  ستيز

ژنت  .هستند   مقرون   خصوصبه   روش  کي  دام  يکياصلاح 
 جاديدام ا عملکرد در  يتجمع  و  يدائم راتييتغ صرفه است كهبه 
ا  . (Jalil Sarghale et al., 2020)كند  يم  نيا  حال،ن يبا 

  دارد،   ريتأث  يبرا  زمان  و  يش يافزا  يکيژنت  راتييتغ  به  ازين  کرديرو
بارزتر  نياول.  شوديم  انجام  هانسل   طول  در  انتخاب  رايز   ن يو 
انتخاب   يبرا  ازين  اي  صفات  يريگاندازه  يبرا   يروش   ،ياصلاح 

  ي اطلاعات   نيچن.  است   يدام   داتيمؤثر بر انواع تول  يهاپيفنوت
  پ، يثر بر فنوتؤم  راتييتغ  يکيولوژيمنابع ب  جاديا  ي تواند برايم

از نظر    ايحذف    يطور تجرببه   ديكه با  ، يکي ژنت  ريمانند عوامل غ
 Calderón-Chagoya et)كنترل شوند، استفاده شود    يآمار

al., 2019) . 
سال       كتاب200۶در  »سا  ي،  عنوان    وانات يح  بلند  هيبا 

 ديتول  رامونيپ  ييهاگزارش  آن  در   كه  شد  منتشر  «يامزرعه
  ارائه   نشخواركنندگان  توسط  متان،   عمدتاً  ،ياگلخانه  يگازها
  2010پس از آن، در سال  (.  Steinfeld et al., 2006)  ديگرد

شده    ديكاهش متان تول  ي برا  يحلراه عنوان  به   يک يانتخاب ژنت
پس  (.  Wall et al., 2010)  توسط نشخواركنندگان مطرح شد

آن صورت  ، از  ا  مطالعات  در    ند. افتي  ش يافزا  نهيزم  نيگرفته 
 يدرباره ارتباط ژنوم  يمطالعات  زين  2018در سال    ،طور مثالبه 

تول ژنت  ديسطح  و كنترل  توسعه دستگاه گوارش در    يکيمتان 
مرتبط با صفات   QTL ۵2كه در آن    شدندانجام    يريش  يگاوها

و در پنج گروه شامل    ييگاو شناسا  20در    دمثليو تول  يديتول

تول خوراک،  وضع  ر،يش  ديراندمان  و  بدن  سلامت    تياندازه 
  ي المللن يپروژه ب.  (Pszczola et al., 2018) شدند   يبنددسته

(RDGP)The Resilient Dairy Genome Project     كه از
شده  2017سال   ابزارهااست  آغاز  توسعه  هدف  با    ي ژنوم  ي، 

ور است. مقاوم و بهره  يري ش  ينژاد گاوها  اصلاح  يبرا  شرفتهيپ
مختلف، بر بهبود    يكشورها  يبا همکار  ،يتيپروژه چندمل  نيا

گازها انتشار  كاهش  و  خوراک  مصرف   ،ياگلخانه  يراندمان 
دارد.  ويژه  به  تمركز  و  يکيمتان،   RDGP  مهم  يهايژگياز 

مرتبط با انتشار متان و صفات بازده   يهااستفاده گسترده از داده 
است كه   يريش يخشک( در گاوها خوراک )مانند مصرف ماده
ژنت انتخاب  انجام  چندبعد  ترق يدق  يکيامکان  فراهم   يو  را 

 ينواح  ييدر شناسا  عيمحور، باعث تسر  داده  کرديرو  ني. اكنديم
و ارتباط   شودمي  يديو تول  يطيمح  ستيمؤثر بر صفات ز  يژنوم
مرتبط    ي ژنوم  ي نواح  ييبا هدف مطالعه حاضر در شناسا  ميمستق

 نيا  يهاافتهي  ن، يا  بر  دارد. بنا  نيبا انتشار متان در گاو هلشتا
م مکملعنوان  به   دنتوانيپروژه  و  بهبود    يمرجع  در  ارزشمند 

صنعت   يطيمح  ستيو كاهش اثرات ز  ينژاد  اصلاح  يهابرنامه 
 ,.Van Staaveren et al)  دنر يمورد استفاده قرار گ  يپروردام

2024). 
مطالعات       اصل GWASدر  هدف    يي هاSNP  ييشناسا  ي، 

  داشته   قرار   ي ژن  نيب  اي  يداخل ژن  يكه ممکن است در نواح  است
 زين  ها QTL،هاSNPبر  علاوه   م،يمستق  ريغ  طوربه   و   باشند
مانند    دهيچيصفات پ  نييدر تع  يكه نقش مهم  شونديم  ييشناسا

دارند   متان  كاهش  .  (Mohammadi et al., 2022)انتشار 
  دار يراهکار مؤثر و پا  کي  يکيانتخاب ژنت  ق يانتشار متان از طر

وراثت و انباشت در    تيقابل  راتييتغ  نيا  رايز  شود،يمحسوب م
 De Haasو همکاران )  دهسرا دارند. مطالعه    يبعد  يهانسل

et al., 2011ينيبشيانتشار متان پ  يري پذ( نشان داد كه وراثت 
گاوها  شده تعد  ،يريش  يدر  از  و    يچرب  درصد  يبرا  ليپس 
ها آن   ن،يبر ا  است. علاوه  ۵8/0و    3۵/0  بيترتبه   ر،يش  نيپروتئ
(  SNP)  ي کينشانگر ژنت  ن يچند  GWAS  يهاليتحل  قياز طر

واقع انتشار  با  نژادها  شدهينيبش يپ  اي  ي مرتبط  در  را   يمتان 
شناسا گاو  ا  ييمختلف  كه  پ  نيكردند  امکان   يسازادهيامر 

ژنت فراهم    ش كاه  يبرا  قيدق  يک يانتخاب  را  متان  انتشار 
 . سازديم

برا  کيانتخاب       اصلاح  ي صفت  تحق  ديبا  يهدف    قات ي با 
آن صفت، مانند    يانتخاب برا  يامدهايمناسب در مورد پ  ياديبن

سا به  همبسته  اقتصاد  ريپاسخ  نظر  از  باشد   يصفات  همراه 
(Manzanilla-Pech et al., 2016.)  موضوع،    نيباتوجه به ا

  از   ي کي  آن،   جاديا  در  ياگلخانه  يگازها  نقش  و  نيزم  شيگرما
  و   يداخل  مطالعات  از  ياريبس  در  يبررس  مورد  مهم  موضوعات

 گازها،  نيا  كنندهجاديا  عوامل  جمله  از  نيو همچن است  يخارج
 يكاهش انتشار گازها  منظوربه   ،لذا.  است  يپروردام  يها تيفعال

  د نر يگ  صورت  يدام  يواحدها  در   لازم  اقدامات  د يبا  ياگلخانه
(Rashid Sanchuli et al., 2024) .
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منظور شناسايي نواحي  به  يراستا تحقيق  نيدر ا  ن،يا  بر  بنا     
 ر يش  نيپروتئ  لوگرميك  کي  ازايبه ژنومي مرتبط با انتشار متان  

  كل   شيشکمبه در گاو هلشتاين با استفاده از روش پو  pHو  
  اين   با  مرتبط   ژنومي  نواحي  بتوان  كه  طوريبه .  شد  انجام  يژنوم

بتوان    نمود  ييشناسا  را  صفت كه  شود  فراهم  فرصت  اين  و 
ازاي هر حيوان از طريق انتخاب ژنتيکي كاهش  انتشار متان را به 

  .داد
 

 ها مواد و روش
گيري انتشار متان در نشخواركنندگان دشوار و پرهزينه اندازه     

شود  گيري نميطور مرسوم در صنعت گاو شيري اندازه ه است و ب 
هاي اصلاحي شير  ( بين ارزش -۶8/0يک همبستگي بالا )  يول

انتشار متان وجود دارد  (.  Ottenstein & Bartley, 1971) و 
مونترو   مزيدر تحقيق حاضر بر اساس نتايج مطالعه ج  ،نيا  بر  بنا

( در رابطه با  Jiménez-Montero et al., 2012و همکاران )
ارزش بين  انتشار  وجود همبستگي  و  توليد شير  هاي اصلاحي 

نمونه  ارزشمتان،  روش  براساس  صفت  گيري  اصلاحي  هاي 
 . توليد شير دوطرفه انجام شد

فردوس   يپرورو دام   يكشاورز  يهاشركت   از   ي کيگاوها در      
اصلاح ارزش  براساس  تول  يپارس    به   بزرگ  از  ريش  ديصفت 

گيري نمونه   براي  ماده  گاو  راس  1۵0  و  شدند  مرتب  كوچک
اين   شدند.  زيرجمعيت    1۵0انتخاب  دو  به  راسي   7۵حيوان 

تقسيم شدند كه يک زيرجمعيت داراي بيشترين ارزش اصلاحي 
اصلاحي براي صفت    ترين ارزشو زيرجمعيت ديگر داراي كم

بود شير  توسط جلداده  ن يا.  ند توليد    همکاران   و  سرقلعه  ليها 
(Jalil Sarghale et al., 2021)  مايع   .نداشده  يآورجمع از 

 .گيري شدها اندازه نمونه   pHشد و سپس  گيري  نمونه   شکمبه
  GeneSeekاساس پروتکل شركت  هاي مو برنمونه  ،همچنين

كارت  در  و  داده  گرفته  قرار  اين شركت    . ندشد  مو مخصوص 
موها در ناحيه دم گاو در خلاف جهت دم   ، براساس اين پروتکل

  وجود داشته   DNAشد تا پياز مو كافي جهت استخراج  جدا مي
ارزش اصلاحي صفت توليد شير براي اين گاوها توسط    .باشد

نژاد و بهبود توليدات دامي كشور از طريق معادله   مركز اصلاح
 (.  1زده شد )رابطه  زير تخمين

 (  1رابطه )
yij = µ + hysi + aij + eij 

 

بار دوشش    روز و دو 30۵  ي)برا ريش  ديتول yij ،مدل ن يدر ا    
فصل  ،  سال،  اثر گله  hysi  ت،يجمع  ن يانگيم  𝜇شده(،    حيتصح

ام  iشيفصل زا،  سال،  ام در گله jدام   يارزش اصلاح   aijش،يزا
 .هستند ماندهياثر باق eij و

شده   روش ارائه  قيطر  شکمبه از  عيچرب فرار ما  يدهاياس    
در    (Ottenstein et al., 1971اوتنستين و همکاران )  توسط

 يريگدانشگاه تهران اندازه   يدام گروه علوم دام  هيتغذ  شگاهيآزما
 1۵مدت  ه بشکمبه    عيما  ي حاو  يهالوله  ،روش  نيشدند. در ا

  تر يکرولي م  400  ،سپس  ند.شد   وژيفيسانتر  دور  3۵00  در  قهيدق
  يداخل  استاندارد  تريکروليم  100  آن  به  و  برداشته  ييروعيما
ها نمونه   نيا  ،ادامه  در  .د يگرد  اضافه(  دياسکي والر  ليمت-4)

 يكروماتوگراف  دستگاه  در  فرار  چرب  يدهاياس  يريگجهت اندازه
  ياشه يش  ستون  با  (Model: Philips PU4410)  يگاز

بارگذاري ليم  4۵متر*    2) وجود    يمتر(  به  باتوجه    ک يشدند. 
  د يمتان تول  زانيچرب فرار و م  يدهايغلظت اس  نيب  يرابطه قو

  زان يم  (Wolin, 1960والين )  اساس روش  شده در شکمبه، بر
تول شد.    ازايبه   يديمتان  محاسبه  دام  راس  مورد    معادلههر 

  . است زيرصورت  به  متان ديتول ينيبش يپ ياستفاده برا

 ( 2رابطه )

CH4 (ml) = 22.4*(0.5*Ac-0.25*Pr+0.5*Bu) 
 

هر   ازايبه شده    ينيبشيمتان پ   زان ي: مCH4رابطه    نيدر ا    
استAcدام،    راس غلظت  مقدار  غلظت  Pr  د،ياسکي :  مقدار   :

 .هستند رات يبوتدي: مقدار غلظت اسBuو  کيوتيپروپدياس
  وان يهر ح  ازايبه روزانه    ي ديكل متان تول  ينيبشيپ  يبرا     

مشد  عمل  زير  صورته ب اول:  مرحله  مصرف  زاني.    ي خوراک 
 ,.Lindgren et al)  يشنهادياساس روش پ  هر دام بر   ازايبه 

گرد  (2001 توليدي  .  ديمحاسبه  متان  كل  ميزان  دوم:  مرحله 
شده )در    بينيضرب متان پيش   طريق حاصل  روزانه هر دام از 

  شد( در ميزان خوراک مصرف  براي هر دام محاسبه  2رابطه  
 شد( محاسبه شد.  براي هر دام محاسبه 3شده )كه در معادله 

 ( 3رابطه )
DMI (kg/day)= 5.7+0.43*kg milk  

 

شده    بيني: ميزان خوراک مصرفي پيشDMIدر اين رابطه      
 .  هستند: مقدار شير توليدي روزانه milkهر راس دام و   ازايبه 

روزانه    ريش  نيپروتئ  مقدار  روزانه،  ريش  ديتول  ثبت  از  بعد     
روزانه به كل    يديمقدار متان تول  ميبا تقس  سپس.  محاسبه شد

 نيپروتئ  لوگرميك  کي  ازايبه   متان  مقدار  روزانه،  ريش  نيپروتئ
شد.   ي برا  نگيژنوتاپ  جهت  وان يح  1۵0مو  كارت   مشخص 

ها  نمونه   نيفرستاده شد و ا  کايدر كشور آمر   GeneSeekشركت
(  SNPs٬108 30   ي)حاو  GGP-LDv4 SNP panelبا  

بودند. جهت كنترل ك  پيژنوتا از چهار   نگ يپيژنوتا  تيفيشده 
شد  PLINK 2.0  افزارنرم   در  ريز  اريمع  ,Wolin)  استفاده 

1960 .) 
Animal call rateد از  :  بيش  با  حيوانات  معيار  اين    ۵ر 

 .ندرفته حذف گرديددرصد ژنوتايپ از دست 
 (allele Minor =MAFfrequency):آلل حداقل يفراوان    

SNPهاي باMAF  نددرصد حذف گرديد 1كمتر از . 
SNP call rate SNPدرصد   ۵  از   بيش   براي  كه  ييها  

 .ندگرديد حذف ، بودند نشده  ژنوتايپ حيوانات
آزمون  P-Value كه  ييهاگاهيواينبرگ: جا-تعادل هاردي 

 .  نددشحذف   بود،  10-۶كمتر از  هااسکور آنيكا
با   GWAS آنالیز مرتبط  ژنومی  نواحی  شناسایی  برای 

 انتشار متان
ثر بر صفت انتشار متان در ؤجهت شناسايي عوامل ثابت م    

GWASمربعات با   ها با استفاده از تجزيه واريانس حداقل، داده
در  (  GLM = Generalized linear model)  استفاده از رويه

قرار  1/9نسخه   SAS افزارنرم آناليز     گرفتند   مورد 
(SAS, 2002.) 

ها و صفت انتشار متان با استفاده از  آناليز ارتباط بين ژنوتيپ     
نرم  در  مختلط  مدل خطي  شد PLINK 2.0   افزاريک    انجام 

(Moradi et al., 2012 .)
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( SNP)  يکيژنت  ينشانگرها  Annotating  انجام  يبرا     
بهQTLdb)  گاو  QTL داده  گاهيپا  از  دار،يمعن   آدرس  ( 

https://www.animalgenome.org/cgibin/QTLdb/B
T/index .استفاده شد   

  ن يا  در  شده  ييشناسا  يهاQTL  يهمپوشان  يمنظور بررسبه      
براگزارش  يها QTLبا  مطالعه  تيموقع  صفات،  ريسا  يشده 

آستانه تصح  بر)  داريمعنSNP هر در   Bonferroni حياساس 
كروموزوم گرد(  هر    مگاباز   1  طول  به  ياهيناح   و  دياستخراج 

محدوده عنوان  به  SNP(  ن يي پا  لوبازي ك  ۵00  و  بالا   لوبازيك  ۵00)
گرفته گزارش  يهاQTL  يجستجو نظر  در    .شد  شده 
QTLكه    يشدند، با توجه به صفات  افتي  ينواح  نيكه در ا  ييها
بودند، استخراج    ها منتسب شدهبه آن  QTLdbداده    گاهيدر پا
برا تفس  ل يتحل  ي و  ز  ريو  ف  يستي ارتباطات    ن يب  ي کيولوژيزيو 

SNP  روند به    نيا  گرفتند.  قرار  ي هدف مورد بررسها و صفات
تول  يها QTL  ايها  ژن  ييشناسا صفات  با    ، يديمشترک 

 .كرد كمک مرتبط يهاي ژگيو ريسا و يکيمتابول ،يدمثليتول
 

   بحث و ج ینتا
حداقل      واريانس  تجزيه  رويه  آناليز  از  استفاده  با  مربعات 

GLM    نشان داد كه اثر بهاربند و سن حيوان براي صفات انتشار
شکمبه    pHو    يديتول  ري ش  نيپروتئ  لوگرميهر ك  ازايبه متان  
ها پيژنوتا  تيفيبعد از انجام كنترل ك   .(P < 0.05) دار بودمعني

مع ها، روش   و   مواد  بخش  در   شده  مطرح  يارهايبراساس 
2383۵SNP     آناليز براي  مناسب  كيفيت  را    GWASداراي 

 ي هابراي صفات مورد مطالعه در نمودار  GWASداشتند. نتايج  
 .ندا( نمايان شدهa.b) 1 منهتن در شکل

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

  لوگرميك  کيازاي براي صفت انتشار متان به (bو )( a) شکمبه   pHبراي صفت  GWASدر آناليز  values -Pبراي   log -10نمايانگر  -1شکل  
 (P < 10⁻⁴) دهنده آستانه ارتباط پيشنهاديرنگ افقي نشان   . خط آبيريش نيپروتئ

Figure 1. The plot log-10 of P-values in GWAS analysis for the pH rumen trait (a) and (b) for the methane emission 
trait per kilogram of protein trait. The horizontal blue line indicates the proposed association threshold (P < 10⁻⁴). 

 
  اساس   بر   شود،يمشاهده م (a, b)  1كه در شکل    طورهمان     

 کي  صفات،  از  کيدر هر   (P < 10⁻⁴) يشنهاد يپ  ارتباط  آستانه
SNP  ا كرده  نياز  عبور  علاوه  آستانه  ا  است.  از    ن، يبر  پس 

معنادار   SNP هر كروموزوم، دو  يبرا  يبنفرون  حياعمال تصح
   .نداآورده شده 1ها در جدول شدند كه مشخصات آن ييشناسا

صفت SNP كهيطوره ب      به  رو  pH  مربوط    ي شکمبه 
 لوگرميهر ك  ازايبه مرتبط با انتشار متان    SNP  و  17كروموزوم  

كه در   طورقرار دارند. همان  19كروموزوم    يرو  ريش  نيپروتئ
 .دارند  يکساني  يمعنادار SNP هر دو  شود،يمشاهده م  1جدول  

 
 pHو  ريش نيپروتئ لوگرميك کي  ازايبه مربوط به صفات انتشار متان   يهاو كروموزوم SNP -1جدول 

Table 1. SNAP and chromosomes related to methane emission traits per kilogram of protein and pH 
Trait 
 صفت

Chromosome 
 كروموزوم

SNP 
 پ ياسن

Position 
 P-value (bp) تيموقع

pH 17 BovineHD1700012101 43654011 3/17*10-5 
CH4/Pr 19 BovineHD1900001716 6674307 3/92*10-5 

 
  فرصت   وانات، يح  DNA  يتوال  در  موجود   ي کيژنت  تنوع    

  و   ياصلاح  يهاارزش  ترقيدق  ينيبش يپ  يبرا  را  يارزشمند
  فراهم   ياقتصاد  صفات  با   مرتبط   ي ژنوم  ينواح  ييشناسا
  ي برا  ياگسترده  طوربه   نشانگرها  كمک  به   انتخاب .  استكرده

دام  يهاQTL  ييشناسا در  مهم  صفات  با   ياهل  يها مرتبط 
شدهبه  گرفته   هاشرفتيپ  نيا(.  Dekkers, 2004)  است  كار 
 ،نداشده  يپروردام  صنعت  در  کيژنوم  انتخاب  كاربرد  سازنهيزم
 يهاداده  اساس  بر  تواننديم  دهندگان  پرورش  كه  ياگونه به 

را در مراحل    ياصلاح  يها ، ارزشDNA  ينشانگرها  متراكم
 ,.Meuwissen et al)  كنند   ينيبش يپ  واناتيح  يزندگ  هياول

2001; Nejati-Javaremi et al., 1997). ا راستا،    نيدر 
GWAS  د، يكاند  يهاژن   ييشناسا  يبرا  يديكل  يابزارعنوان  به  

  صفات با    مرتبط  يدينوكلئوت  تک  يهايچندشکل  و  هاپيهاپلوت
است  يديتول  جينتا  (.Pearson & Manolio, 2008)  مطرح 

Annotating  ييشناسا  يبرا  QTLنواح در  دار يمعن  يها 
 ريش  نيپروتئ  لوگرميهر ك  ازايبه مربوط به صفات انتشار متان  

.  ندانشان داده شده  2در جدول  pH و

a b 
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ه      در  متان  انتشار  صفت  يبرا   يميمستق  QTL  چياگرچه 
نشدهيمعن  يهاSNP  اطراف  گزارش  اما  دار   يهاQTLاست، 

تول با صفات    مصرف   بدن،  وزن   آن،   باتيترك  و  ر يش  ديمرتبط 
 در  ييزامرده  و  ييزاسخت  ،يآبستن  نرخ  مانده،يباق  خوراک

 (.  2اند )جدول ها مشاهده شدهSNPنيا از يبرخ  يکينزد

 انيم يهمپوشان و دهيچيپ يکيژنت ارتباط انگريب هاافتهي نيا    
  در   تواننديم  كه  هستند  يديتول  و  يطيمح  ستيز  صفات
  بهبود   و   متان  انتشار  كاهش  يبرا  ينژاد  اصلاح  يهابرنامه 

 . رنديگ قرار استفاده مورد يديتول عملکرد

 
 هاها و عملکرد آن SNPمربوط به  يهاQTL -2جدول 

Table 2. QTLs related to SNPs and their function 
Abbreviation 

 نماد 
Trait Name 

 نام صفت 
SNPs 

 پ ياسن
Chromosome 

 كروموزوم
ADG Average daily gain 

BovineHD1900001716 

 

 

 

19 
CALEASE Calving ease 

PREGRATE Pregnancy rate 
SB Stillbirth 
NM Net merit 
SCS Somatic cell score 
EY Milk energy yield 

BovineHD1700012101 
  
  

17 
FP Milk fat percentage 

MFA-C15:0 Milk pentadecylic acid content 
PY Milk protein yield 
MY Milk yield 

PTAT PTA type 

 
  ي اصل  منابع  از  يکيعنوان  به  يريش  يگاوها  در  متان  انتشار    

 استفاده  قابل   يانرژ  كاهش  در   مؤثر  يعامل  و  ياگلخانه  يگازها
  ستيز  تيريمد  و  نژاد  اصلاح   در  ييبالا  تياهم  خوراک،  از

  مرتبط  صفات كه اندداده نشان يمتعدد  مطالعات. دارد يطيمح
  انتخاب   از  استفاده  با   توان ي م  و   رنددا  ي کيژنت  نه يزم  متان  د يتول  با

  در   را  متان  ديتول  نرخ  ک،يژنوم  انتخاب  و  نشانگر   بر  يمبتن
  (.Halachmi et al., 2011) داد كاهش يريش يگاوها

( 2)جدول    شکمبهpH   يدار برا يمعن  SNPبا    مرتبط  صفات    
 مرتبط  يانرژ  سم يمتابول  و  ونيلاكتاس  ييكارا  با  ميمستق  طوربه 

 دروژنيه  غلظت  شيافزا با  شکمبه  pH  گر،يد  يسو  از.  هستند
 ريتخم  ييكارا  كاهش  موجب pH افت  نيا  و  يابدمي  كاهش

(.  Weimer, 1996)  شوديم  يهضم  يوربهره  و   يکروبيم
  به   و  د يتول  متان  گاز  دروژن،يه  از  استفاده  با  متانوژن  يآركئاها 

 ;Cottle et al., 2011)   كنند يم  كمک pH يداريپا

Hungate, 1967; Morgavi et al., 2010  .)ن، يهمچن  
  جمله   از  فرار   چرب  يدهاي اس  شدن  ديناپد  شيافزا  با pH كاهش

  ي رهايمس  در  يد يكل  ينقش  كه  است  همراه  راتيبوت  و  وناتيپروپ
 (. Dijkstra et al., 1993) دارند متان ديتول

  با   شکمبه pH با  رابطه  در  شدهييشناسا  صفات  كه  جاآن   از    
 يريتخم  عملکرد  احتمالاً  و  ساز  و  سوخت   ،يردهيش  يوربهره

  تنوع  كه كرد يريگجه ينت  نيچن تواني م ،هستند مرتبط  شکمبه
  ب يترك  بر  ريتأث  قيطر  از  است  ممکن  هيناح  نيا  در  يکيژنت
  وان يح  عملکرد  در   زبان،يم  سميمتابول  ميتنظ  اي  شکمبه  ي کروبيم
  تواند ي م SNP نيا  ن،يا  بر   بنا.  باشد  داشته   نقش  متان  ديتول  و

 با  ييهادام  انتخاب  جهت  مؤثر  يکي ژنت  نشانگر  کي  عنوانبه 
  عملکرد   و  ياگلخانه   يگازها  كاهش  بالا،  ياه يتغذ  يبازده

.  رديگ  قرار  مدنظر  ينژاداصلاح  يهابرنامه   در  نهيبه   يردهيش
  مطالعات   در  زين  يدمثليتول  عملکرد  و  ريش  بيترك  نيب  ارتباط

  ش، يزا  فواصل  با  ريش  نيپروتئ  غلظت.  است  شده  گزارش  مختلف
  نرخ   ش يافزا  و  باز  يروزها  كاهش  موفق،   حيتلق  نرخ  دام،  رفتار
 Fahey et al., 2003; Patton et)  دارد  مثبت  ارتباط  يبارور

al., 2007; Kennedy et al., 1999  .)نشان  ارتباطات  نيا 
  ي هاشاخص عنوان  به  تواننديم ريش بيترك صفات كه دندهيم
 متان  انتشار  كاهش  و  يمثل  ديتول  صفات  بهبود  يبرا  ميمستق  ريغ

 ازايبه   متان  انتشار  صفت  ، نيا  بر  علاوه.  رنديگ  قرار  استفاده  مورد
 مهم  شاخص  کيعنوان  به   توانديم  ريش  نيپروتئ  لوگرميك  هر
  ي گازها  انتشار  كاهش  جهت   نژاد  اصلاح  يهابرنامه  در

  ن يا  ارتباط.  رديگ  قرار  توجه  مورد  يريش  يگاوها  در  ياگلخانه
  ي ستيز  ي هاسميمکان  وجود  خاص،  يکيژنت  يهايژگيو  با  صفت
  و   ريش  بيترك  بر  همزمان  كه  دهدي م  نشان  را  يکيمتابول
 نشان  زين  نيشيپ  يهاافتهي.  گذارندي م  ريتأث  شکمبه  سميمتابول
 ،يچرب  و  نيپروتئويژه  به  ر،يش  بيترك  در  راتييتغ  كه  اندداده

  ن،يهمچن  .دنباش  متان  د يتول  زانيم  يبرا  يشاخص  دنتوانيم
  دارند،   نقش   متان   ديتول  در  كه   كوتاه  ر يزنج  چرب  يدهاياس
 ييبالا  ارتباط  و  هستند  ريش   كننده  ديتول  چرب  يدهاياس  سازشيپ
  ج ينتا  نيا  كه  است،  شده  ينيبش يپ  ريش  بيترك  و  متان  ديتول  نيب
  د ندار  يهمخوان  زين  2  جدول   در  شدهافتي  يهاQTL  با
(Miettinen & Huhtanen, 1996; Mohammed et al., 

2011.) 
 GWAS  مطالعات  در  شدهييشناسا  يهاSNP  ن، يا  بر   علاوه    
  ر يمس  رينظ  يکيمتابول  يندها يفرآ  ميتنظ  با  مرتبط  يمناطق  در

mTOR  (mammalian Target of Rapamycin)    يي هاژن و 
 كنترل  در  زبانيم  ژنوم  مهم  نقش  دكنندهييتأ  ، RPTORمانند
  با   مرتبط  يستيز  يندهايفرآ  بر   ريتأث  ق يطر  از   متان  انتشار  شدت

 Roehe et al)   هستند  شکمبه   يکروبيم  تيفعال  و  ريش  ديتول

2016., 2014; Saxton & Sabatini, 2017 .) 
.  كنندي م  د ييتأ  را  ما  يهاافته ي  زين  رياخ  ي کيژنت  مطالعات    
 Manzanilla-Pech)مازانيلا پچ و همکاران    ،نمونه عنوان  به 

et al., 2022 )متان  غلظت  مانند متان صفات نيب ي قو ارتباط  
(MeC  )متان  ديتول  و  (MeP)  با    راSNPي هاكروموزوم  در  ييها  

همکاران  .كردند  گزارش  2۶  و  13 و  سرقاله   Jalil)  جلالي 

Sarghale et al., 2020)  ژنوم،  كل   يتوال  يهاداده  از   استفاده  با 
SNPي نيبشيپ  انتشار  با  مرتبط را  يمتعدد  ديكاند  يها ژن  و  ها  
 ،ضمن  در  .كردند  ييشناسا  فرار  چرب  يدهاياس  و  متان  شده
  دستگاه   توسعه   و  متان  ديتول  با  ارتباط  در  يمهم  ديكاند  يهاژن

  ي کيمتابول  يندهايفرآ  در  يديكل  نقش  كه   اندشده   ي معرف  گوارش
(. Pszczola et al., 2018) دارند متان انتشار كنترل و
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 115........................................................................................... .......... ری ش نیپروتئ لوگرمیک  یازا  انتشار متان به زان یمرتبط با صفات م یژنوم  ینواح ییشناسا

  ي ريپذوراثت   ورينل  يگاوها  يرو  بر   مطالعات  ،نيهمچن    
 يطوربه   اند؛كرده  گزارش  را   متان  انتشار  صفات  يبالا  تا   متوسط

  42/0  با  برابر  متان  روزانه  انتشار  يبرا  ينيتخم  يريپذوراثت  كه
 .  استشده برآورد 21/0  با برابر متان ماندهيباق انتشار يبرا و

  م يتنظ  با  مرتبط  ديكاند  ي هاژن   مطالعه  نيا  در   ن،يهمچن    
 دهايپيل  سميمتابول  و  چرب  يدهاياس  ديتول  شکمبه،  مويکروبيم

  انتشار   صفات  يکيژنت  تنوع  در  يمهم  نقش  كه  شدند  ييشناسا
   .دارند متان
  نشان   شکمبه  متاژنوم  و  زبانيم  ژنوم  يبيترك  يهاليتحل    
كهداد گونه   يبرخ  ند  م  يياي باكتر  يهااز  در    وم يکروبيموجود 

ب كه    تفاوت   نييپا  و   بالا  متان  انتشار  با   يگاوها  نيشکمبه، 
(  ۶2/0  تا  2۵/0)  يتوجه   قابل  يريپذوراثت   داشتند،  يمعنادار
شکمبه تا    وميکروبيكه م  دهدينشان م  افتهي  ني. ادادند  نشان

عنوان  به   توانديقرار دارد و م  زبانيم  يکيتحت كنترل ژنت  يحد
برنامه   يژگيو  کي در  انتخاب  مورد   ينژاد  اصلاح  يهاقابل 

  (.Souza et al., 2024) ردياستفاده قرار گ
  صفات   به  مربوط   قاتيتحق  در  ياصل  يهاچالش   از   يکي     

  در   صفت  نيا  يريگاندازه  يبالا  نه يهز  و  ي دشوار  متان،   انتشار
 حال، ن يا  با  .(Pickering et al., 2015)  است  يديتول  يواحدها

  انتخاب   از  استفاده  با  كه  دهندمي  نشان  حاضر  پژوهش  جينتا
 در  متان  انتشار  با  مرتبط  يهاQTL  گنجاندن  و  کيژنوم

  وان يح  هر  ازايبه   متان  انتشار  نرخ  توانيم  ،ياصلاح  يهابرنامه 
  شکمبه   فرار  چرب  يدهاياس  ليپروفا  ن،يهمچن.  داد  كاهش  را

 استفاده  قابل  متان  انتشار  كننده  ي نيبشيپ  شاخص عنوان  به 
 . است

 

 کلی  یریگجهینت
 هر  ازايبه  متان  انتشار  صفات   براي GWAS آناليز  نتايج     

  دو   ند كه داد  نشان  شکمبه    pH و  يديتول  ريش  نيپروتئ  لوگرميك
SNP  طبق  كهي طورهب  .ندكرد  گذر   پيشنهادي  ارتباط  آستانه  از 
از   کي  هر  يبرا  كروموزوم  ازايبه   بنفروني  تصحيح  آستانه
دو    گفته   يهاصفت   ک ي  .شد  ييشناسا  دارمعني  SNPشده 
SNP    شناسه انتشار    BovineHD1900001716با  با صفت 
مرتبط    19در كروموزوم    ريش  نيپروتئ  لوگرميهر ك  ازايبه متان  
و شناسه  SNP  بود  صفت   BovineHD1700012101  با    با 

pH  ارتباط داشت.  17شکمبه در كروموزوم 
Annotating  شناسايي  برايQTLاطراف  هايSNP ي ها  

با  هايQTL  كه  داد   نشان  دارمعني   و   توليدي  شير  مرتبط 
  نرخ   مانده،باقي   مصرفي  خوراک   و   بدن  وزن   آن،  هايتركيب

. دارند  وجود  هاSNPاين  اطراف  ييزامرده  و  ييزاسخت   ،يآبستن
  طور هب  هاQTLو  هاژن  بعضيكه    است  اين  بيانگر  نتيجه  اين

 ديتول  يهاصفت  و  بدن  وزن  متان،  انتشار  هايصفت  مشترک
 ثيرأت  تحت  را  شيزا  به  مربوط  يهاصفت  و  يردهيش  دوره  و  ريش

  اين   داراي  يژنتيک  انتخاب  ج،ينتا  نيا  اساس  بر.  دهندمي  قرار
 را  حيوان  هر  ازايبه   متان  انتشار  نرخ  بتوان  كه  است  پتانسل
 . داد كاهش
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