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 چکیده

کننده صنعت پرورش گاو شیری  خونی از جمله عوامل تهدیدتبع آن افزایش تجمعی میزان همکاهش میزان تنوع ژنتیکی و به    
)توزیع عدم تعادل لینکاژی، آماره هتروزیگوتی  یکیتنوع ژنت یهاصشاخ ارزیابی حاضر، پژوهش از هدفشوند. محسوب می

 نیدر گاو هلشتا های اصلی(های نادر، میزان اتوزیگوتی و تجزیه به مؤلفه، توزیع فراوانی آللFisشده و مورد انتظار، آماره مشاهده
 55او ماده هلشتاین حاصل از تراشه اسنیپ گاوی گ 25های ژنوتیپی متعلق به داده .بوداسنیپ  متراکم یاستفاده از نشانگرها با

های مولکولی مذکور از طریق هزارتایی، اهدایی از شرکت تجاری آلتادلتا ژنتیک تجزیه و تحلیل شد. محاسبات آماری شاخص
 تروزیگوتی (، میانگین فراوانی ه22/5صورت گرفت. میانگین فراوانی آلل نادر ) Rتحت محیط 9/1نسخه  ،پلینکمعروف افزار نرم

  Fhom(، آماره 532/5( )منفیFis(، آماره شاخص تثبیت )37/5، 32/5ترتیب )شده و هتروزیگوتی مورد انتظار بهمشاهده
 دار بالایی را نشان داد که تأییدی برهای اصلی، تنوع و پراکنش معنیگیری شد. همچنین، نتایج تجزیه به مؤلفهاندازه (-5322/5)

که،  گیری شده بود. از آنجاییگیری شده و بالا بودن میزان تنوع ژنتیکی اندازههای مولکولی اندازههمه آمارهخوانی مطابقت و هم
، معیار Fisشود لذا، در مقایسه با شاخص ، از اطلاعات توالی نوکلئوتیدی یکسان انتقال یافته به دو فرد حاصل میROH شاخص

 نشانگرهای متراکم اسنپ گیری کارب، نهایی این که گیریباشد. نتیجهی، میخونتری برای مطالعه میزان همآماری مناسب
 های دامی محسوب شود.خونی جمعیتابزاری مناسب برای ارزیابی وضعیت تنوع ژنتیکی و هم ،تواندمی

 

 خونیهم ،گاو هلشتاینتنوع ژنتیکی، تراشه اسنیپ، های کلیدی: واژه
 

 مقدمه
دو طور همزمان دامی بهت یک جمعی اصلاح ژنتیکی جهت   

(. تنوع 7،02،27) نیاز استد مورو انتخاب ژنتیکی ابزار تنوع 
تبع آن شکلی نوکلئوتیدی و به ع، وجود چندژنتیکی در واق

کننده فاصله  فرد ایجادهای منحصر بهفروانی ترکیبی آلل
در  (.21،20،20) باشدها میژنتیکی در داخل و بین جمعیت

 تنوع ژنتیکی  ،های تولیدی دامدار سیستمتوسعه پایمباحث 
شود نژادی محسوب میهای اصلاحعنوان ماده خام فعالیتبه

و وجود تنوع کافی برای رفع نیازهای آتی و تصمیمات اصلاح 
 (.20)  ضروری است ،نژادی

های تنوع ژنتیکی در یک جمعیت دامی گیری شاخصاندازه    
شدن و انتخاب طبیعی، اهلیتاثیرات عواملی همچون  ،تواندمی

 جهش، رانش ژنتیکی، نوترکیبی کروموزومی، مهاجرت، 
خونی و انتخاب مصنوعی بر روی ساختار ژنتیکی یک هم

مثلی تحت جمعیت، قابلیت سازگاری و صفات تولیدی و تولید
افراد  شناسی )توپولوژی(موضعمعیارهای عددی نمایش دهد و 

 لذا، (.02،30،25) نشان دهد صورت گرافیکیهرا ب همنسبت به
محتاج  در واقع ژنتیکی یک دام مدیریت ریزیبرنامه

مبنای درك صحیحی از ساختار  برباید تصمیماتی هستند که 
 .(20) اتخاذ گردندوضعیت تنوع ژنتیکی آن 

عنوان یکی از نژادهای مشهور گاو به ،نیهلشتا یگاوها    
 یدرصد چرب نیکمتر با ریش دیتول نیشتریبه بدر دنیا  دهشیر

 کشور هلند است ،نژاد نیا یاصلپیدایش منشأ  و افتهیشهرت 
 وارد کشور شده 0220در سال  نیهلشتا یها گاو نیاول .(0)

کشورمان وفق  طینژاد دام( که اکنون با شرا)آمار مرکز اصلاح
 (. 0) استکرده دایپ

به  .دهلشتاین در دنیا قدمت زیادی دارگاو نژاد نژاد اصلاح    
بروز  باعث دلیل افزایش استانداردهای تولیدی،بهرسد نظر می

و این مسئله باعث  شده هلشتاین یکنواختی ژنتیکی در نژاد
های گاوهای هلشتاین جمعیتکاهش تنوع ژنتیکی در 

 ران،یا نیگاو هلشتا یکیژنت تیریمد .استشده، امروزی
ع، تنو یهادرخصوص، شاخص ،یداشتن دانش کاف ازمندین

نژاد  نیشده در سطح جامعه اعیتوز یهااسپرم ،یکیمنشا ژنت
 .(0،0،01باشد )می
نژاد گاو سال از پرورش و اصلاح 51به  کیباوجود آنکه نزد    

  یهااسپرم از یبخش قابل توجه  و گذرد یم رانیدر ا نیهلشتا
 ،حالنیدارند. با ا یمنشاء خارج دهریصنعت گاو ش یمصرف

 یا دهیمشکلات عد یرانیا نینژاد هلشتاصلاحا ریهنوز در مس
برخی از راهکارهای پیشنهادی موجود برای  .(0،7) وجود دارد

تواند افزایش هتروزیگوتی ژنومی با رهایی از این معضل می

 دانشگاه علوم کشاورزی و منابع طبیعی ساری
 پژوهشهای تولیدات دامی
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)انجماد  نمودن فاصله نسلی ها، حداقلکنترل جفتگیری
ثر جمعیت، نظارت مستمر ؤنمودن اندازه مجنین(، حداکثر

 .(02،30،25) خونی باشدای مولکولی تنوع و همهشاخص
  یشکل چند یاستفاده از نشانگرها ریاخ یها در سال    
 زانیمنشانگرها به ریبا سا سهی( در مقاSNP) یدینوکلئوتتک

 یفراوان ینشانگرها دارا نی. ااست افتهیگسترش  یشتریب
از زمان در سطح ژنوم هستند و امکان استفاده هم یادیز اریبس

فراهم  SNP هایها در قالب تراشهاز آن یادیز ارتعداد بسی
 .(03،02) است شده
جهت بررسی  فناورییک  (Chip) تراشهریزآرایه یا     

 (01) باشد در سطح کل ژنوم میSNP همزمان تعداد زیادی
 کنند می را طراحی آن 3ایلومینا و 0متریکسافی هایکه شرکت

های اهلی نظیر خوك،  ای گونهه چیپ-SNPحال، با این .(5)
 اند توسط شرکت ایلومینا عرضه شده گاو و گوسفند عمدتاً

(07.) 
 ده،در گاوهای شیرژنتیکی های انتخاب برنامهدر نتیجه     

داری طور معنیها و هتروزیگوتی کل ژنوم را بهتعداد آلل
میانگین  (05) کاهش داده است. جورج و همکاران

 تخمین زدند. 56/1وم گاو را هتروزیگوتی در کل ژن
تباط غیر تصادفی بین دو رعدم تعادل پیوستگی در واقع ا    

باشد که بازده انتخاب ژنومی را جایگاه ژنی در سطح ژنوم می
و ( 27) . سرگلزایی و همکاران(3) است خود وابسته کردهبه

در گاوهای هلشتاین امریکای ( 32) همچنین کیم و همکاران
های آماری مرتبط با عدم تعادل پیوستگی را شمالی شاخص

کردند. همچنین ختکار و بررسی K01با تراشه اسنیپ 
به بررسی این  ،( در گاوهای هلشتاین استرالیا33) همکاران

( در گاوهای 20) شاخص پرداختند. قنبری و همکاران
 5/0بلوك هاپلوتایپی را که  705توانستند  ،هلشتاین آلمان

گیری شناسایی کنند و اندازه ،دادپوشش می درصد کل ژنوم را
و  (2)ثر جمعیت را وابسته به این شاخص دانستند ؤاندازه م

، ساختار (00) عمر جهش ایجاد شدهطول عواملی همچون 
بندی تاریخچه پیدایش، رانش ژنتیکی، لایه (،6) ژنتیکی نژاد

جمعیتی و نرخ نوترکیبی را عوامل ایجاد واریانس در این 
 (.20) در مطالعات مختلف دانستندشاخص 

 همواره توصیه  ده،نژادی گاوهای شیرهای بهدر برنامه    
شود که بهبود صفات و پیشرفت ژنتیکی در کنار ثابت می

خونی مورد توجه قرارگیرد. با توجه به نگهداشتن میزان هم
 خونی براساس اطلاعات شجرهاینکه محاسبه ضریب هم

گیرد نتایج آن همیشه ندلی را در نظر نمیگیری منمونهاثرات 
با اریبی همراه است بنابراین استفاده از دیدگاه جایگزین 
 قظعات هموزیگوت دست نخورده در سطح ژنوم برای محاسبه 

 (. 06،07،20)خونی واقعی محسوب شود هم
، 3107براساس مقالات پیشین گزارش منتشرشده در سال     

خونی در گاوهای میانگین ضریب همدر نژاد هلشتاین کانادا 
. بر (2)درصد است  20/7ماده متولد شده در سال در حدود 

خونی ، متوسط رشد سالیانه ضریب همCDNاساس گزارش 
درصد  33/1گیر و در حدود چشم 3106تا  3101های در سال

های سال خونی درکه متوسط افزایش همدر حالی (،0) بوده
درصد بوده است. دادار و  17/1در حدود  3101تا  3111

خونی در جمعیت گاو ضریب هم 3100همکاران در سال 
درصد  5هلشتاین ایران بر پایه اطلاعات شجره را در حدود 

 3100خونی در سال . میانگین ضریب هم(0) گزارش نمودند
 درصد گزارش شده 3/6و  75/5ترتیب در آمریکا و کانادا به

( روند افزایشی ضریب 3100ن )دادار و همکارا .(03) است
 3111های خونی در جمعیت گاو هلشتاین ایران در سالهم

 درصد در هر سال گزارش نمودند 22/1را حدود  3101الی 
در گاوهای  ROH( میزان 03) . فروتن و همکاران(2،03)

 73تا  57حدود  ، در دامنه عددیهلشتاین آمریکای شمالی
ین زد. مارتین کنین و تخم 3106تا  0001های بین سال
بر  ROHجزایر  رتاثی در گاوهای ایرشایر (30) همکاران

مثلی را گزارش کردند. پسروی صفات تولید شیر و تولید
های آماری شاخص (20)همچنین گورگوال و همکاران 

و همبستگی جاکم بین آنها را در گاوهای  ROHمختلف 
 .(35) هلشتاین لهستان را تحقیق کردند

های متراکم با استفاده از تراشه (36) ای و همکارانملک    
های تنوع ژنتیکی در سه جمعیت گاوهای اسنیپ شاخص

نژادی جرسی، براون سوئیس و هلشتاین کانادا بررسی کردند 
، 36/1ترتیب شده را بهو میزان میانگین هتروزیگوتی مشاهده

 (.36) درصد گرارش کردند 20/1و  37/1
 یهاشاخص ارزیابی حاضر، پژوهش از هدف راستا، نیدر ا    

)توزیع عدم تعادل لینکاژی، آماره هتروزیگوتی  یکیتنوع ژنت
، توزیع فراوانی آلل نادر، Fisمشاهده شده و مورد انتظار، آماره 

در گاو  های اصلی(لفهؤمیزان اتوزیگوتی و تجزیه به م
 .باشدمی متراکم یاستفاده از نشانگرها با نیهلشتا

 
 هاو روش مواد
گاو ماده هلشتاین  35از،  های خامدر پژوهش حاضر، داده    

کاندید از  K 51 بر مبنای نسخه دوم اسنیپ چیپ )تراشه(
. این نژاد کشور اخذ و سپس تجزیه و تحلیل شد مرکز اصلاح

 جمعیت تحت پوشش برنامه تلقیح شرکت التا ژنتیک بود.
 گام اول کنترل کیفیت و فیلتراسیون

 SNPchiMp v.3 پایگاه دادهاز  پیچ پینقشه اسن لیفا    
 م جنسیکروموزو یشده رو واقع هایگاهیاج هیدانلود شد. کل

X و شود( های اتوزومی ارزیابی می)تنوع برروی کروموزوم
ها نامشخص از مجموعه داده یها با مکان کروموزومگاهیجا

با  نبرگیوای با تعادل هارد یهاپیاسنشدند.  کنار گذاشته
 ازای هر اسنیپنرخ خوانش به ،01-6کمتر از  P-valueمقدار 

کمتر از  مینور یآلل یفراوان یدارا یهاSNPو  05/1کمتر از 
 شدند لتریف 01/1کمتر از ازای هر حیواننرخ خوانش به، 15/1

(7،01.) 
 های تنوع درون جمعیتیشاخص

خونی های ژنومی، همچون: همها و آمارهمجموع شاخص    
، آماره شاخص تثبیت های اصلیلفهؤژنومی، تجزیه به م

(FIS)Fixation-index شده و مورد ، هتروزیگوتی مشاهده
 با استفاده  LDتوزیع فراوانی آلل نادر و در نهایت  انتظار،

، 5111، 0111، 511، 011های افزار پلینک در پنجرهنرم
  ری شد.گیاجرا و اندازه Rمحیط تحت   51111و  01111

1- Affymetrix                                                                                                                                                    2- Illumina  

 مهران رحیمی ورپشتی و  سفیدمجید خان، سید مصطفی مظلوم، علی عباسیمختار، پورکریم حسن، آرش جوانمرد، رئوف شاکری
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rو  `Dدر یک جمعیت، دو معیار  LDبرای برآورد     
دو  2

اند. میزان زیادی مورد استفاده قرار گرفتهای هستند که بهآماره
r

علت حساسیت کمتر نسبت به اندازه نمونه و اختلاف در به 2
 عنوان معیاری باثبات بیشتر شناخته های آللی، بهفراوانی

rاست. شده
ها SNPهمبستگی بین جفت  عنوان ضریببه 2
کمک رابطه زیر برآوردی از آن توان بهاست و میتعریف شده

 بدست آورد: 
 
    
ترتیب به freqb ,freqB ,freqa ,freqAدر رابطه بالا،  

 دهند. را در جمعیت نشان می b، و A ،a ،Bهای فراوانی آلل
 های متفاوتی دارند،ها آللکه هتروزیگوت از آنجایی    

 باشند.دهندة وجود تنوع مینشانآنها مهم بوده و  فراوانی
شده برای یک جایگاه با فرمول زیر هتروزایگوسیتی مشاهده

 شود:محاسبه می
 

Nij (iکه در آن      j تعداد افراد هتروزیگوت و )N  تعداد
باشد(. هتروزایگوسیتی می کل افراد در جمعیت مورد مطالعه

 مورد انتظار برای یک جایگاه نیز از فرمول زیر محاسبه 
 :شد

  

 که در آن عبارت    



n

i
i

p
1

2

ها نسبت مورد انتظار هموزیگوت 
 امین آلل در یک جایگاه معین iفراوانی   piباشد و می
ارزیابی یک جمعیت برای  Fisخونی شاخص هم. باشدمی

انتظار استفاده شده و موردمنفرد بر اساس هتروزیگوتی مشاهده
 شود و جزییات فرمول آن عبارت است از:می
 

]SH)/IH - SH[= ( ISF 
    
که اجزای داخل فرمول همان هتروزیگوتی مشاهده شده و  

 یخونهم بیضر یهاارزش نیهمچنباشد. موردانتظار می
 بر اساس روش FGRMا سه روش براساس نشانگرها ب

(VanRaden2008بر پا )ای یشیافزا کیژنت انشیوار هی 
(FHOM  بر اساس روشWright و )FUNI ریطبق معادلات ز 

 :شدبرآورد 
 

 
    
 
 نیامiمشاهده شده از آلل اول  یبرابر با فراوان pi نجایدر ا که 

آلل مرجع  یهایتعداد کپ xi( و 1-Pi)i ، (hi=2Piلوکوس
 است. در رفرانس SNP نیامi یبرا
 
 
 

Ohom#  وhom# Eگوتیهموز یهاپیتعداد ژنوت بیترتبه 
 شده و مورد انتظار در نمونه است.مشاهده

 
 های اصلیتجریه به مولفه

( جهت شناسایی ساختار PCAهای اصلی )لفهؤتحلیل م    
از  محموعهزیریک  PCAجمعیتی مورد استفاده قرارگرفت. 

های باشد که قصد دارد از روشمتغیره میچندهای آمار روش
بندی یا کلاسترینگ افراد براساس آماری مختلف برای دسته

n  (26) استفاده کندمتغیر. (PCAموجب انعکاس ) یافتن
شود ها به جمعیتی میواریانس ناشی از ساختار جمعیتی نمونه

های اصلی بزرگتر بخش بیشتری از واریانس را لفهؤکه م
ها در محور مختصات در مقابل لفهؤکنند. رسم این ممیتوجیه 

شود که های مشخصی از افراد مییکدیگر موجب ایجاد خوشه
هاست نمودار این شاخص نمایانگر ساختار موجود در نمونه

 (. 26) رسم گردید Rافزار تحت نرم
 نقشه آنالیز بیوانفورماتیکی و تحلیل انوتیشن

ها مناظق مختلفی از ژنوم و اسنیپ با توجه به اینکه توزیع    
 دهند و همچنین ارزش ترانسکریپتوم گاو را پوشش می

 علت ماهیت متفاوت های مورد بررسی برای تنوع بهواریانت
ییر کد اسیدآمینه، )عدم تغییر یا تغ کندها با یکدیگر فرق میآن

شونده یا اینترونیک، روی پروموتور یا خارج داخل منطقه کد
 ور( در نتیجه برای درك تنوع واقعی بررسی پروموت

 بینینویسی جهت پیششده با حاشیهمورفیسم مشاهدهپلی
ناپذیر  امری اجتناب فردهبمنحصر SNP تأثیر یا عملکرد یک

های موجود در مناطق کدکننده SNP عنوان مثال،هاست. ب
( و Synonymous) معنیهای همSNPژنوم به دو دسته 

شوند. ( تقسیم میNon-Synonymous) معنی ناهم
SNPهای اسیدآمینه پروتئین  معنی اثری بر توالیهای هم

معنی موجب تغییر توالی ناهم هایSNPندارند، درحالیکه 
ثیر قرار أترا تحت آمینه پروتئین شده و عملکرد آن اسیدهای

کدکننده ژنوم نیز  شده در نواحی غیرهای واقعSNPدهند.  می
کننده رونویسی، تجزیه  ، اتصال عوامل تنظیمها ویرایش ژن

mRNA ها و توالیRNAثیر قرار أت های غیرکدکننده را تحت
 بینی تأثیر یا عملکرد یکیشپ یمنظور بررسبهدهند.  می

SNP بر  ،یک 51 پیچ پینقشه اسندر داخل  فردهمنحصرب
با  یلیبه فا لیتبد Map لیاساس هر کروموزم، در ابتدا فا

در پایگاه  VEP افزارنرم قیو سپس از طر ،شد vcfفرمت 
Ensembl شد. مربوطه یزهایاقدام به انجام آنال 

 

 نتایج و بحث

 نتایج کنترل کیفیت و اعتبارسنجی و فیلتراسیون داده
اسنیپ بود در بخش  50610که فایل خام ما دارای  درحالی    

 5706های خام اولیه، تعداد کنترل کیفیت و فیلتراسیون داده
اسنیپ با کیفیت پایین ژنوتیپ فیلتر  0570و  MAF از اسنیپ
 شدند.
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 ی خامهکنترل کیفیت داده بعد از انجام فرایند  آمار توصیفی فیلتراسیون -0 جدول
Table 1. Descriptive statistics for filtering process after quality control (QC) of raw data 

 د اسنیپتعدا اتیم ) تعداد(
 50610 در نقشه SNPکل 
 00737 هاشده در فیلتر مشترك حذف SNPکل 
 03770 ماندهباقی SNPکل 

 MAF 5706شده از  حذف
 MIND 1شده از  حذف
 GENO 0570 شده از حذف
 HWE 1شده از  حذف

 QC 7215شده از  مجموع حذف
 QC 25570مجموع باقیمانده بعد از 

 
 های تنوع درون جمعیتی اخصگیری شاندازه

 (LD) شاخص عدم تعادل لینکاژی
کیلو جفت باز  011و  51طول های بهدر پنجره LDمیزان     

ها هاپلوتایپ محاسبه شده )مقالات رفرنس برای شناسایی
اند که را توصیه کرده kb 011پنجره کمتر از  بلوك عمدتاً

rین اوور کمتر است( که میانگگامکان وقوع کراسین
ترتیب به 2

. نتایج این تحقیق، با (0)شکل  دست آمدهب 17/1و  17/1
قنبری و عنوان مثال، مطالعات پیشین قابلیت مقایسه دارد، به

در گاوهای  LDدر بحث  r2شاخص  (3110همکاران )
و  21/1طور میانگین هرا ب Kb 35هلشتاین آلمان در پنجره 

 گزارش کردند  000kbو  066های هاپلوتایپی را طول بلوك
های های انتخاب ژنومی در دامر حال بازدهی برنامهه. به(20)

باشد. زمی یانر و می LDثیر مستقیم میزان أتاهلی تحت
ای ثابت کردند که در ( تحت تحقیقات گسترده27) همکاران
-های مختلف گاوسانان میزان این فراسنجه متغیر میجمعیت

وابسته به عوامل مختلفی  LDیم، دانکه، میطوریباشد. همان
از فاصله نشانگرها، حجم نمونه ژنوتایپ، ساختار جمعیت مورد 

باشد. همچنین عدم تعادل مطالعه و فراوانی داخل جایگاه می
ثر ؤدلیل تفاوت در اندازه مهای مختلف بهپیوستگی در جمعیت

های  جمعیت، نسبت نوترکیبی، فشار انتخاب و دیگر عامل
بود. داشتن اطلاعات متفاوت خواهد LDگیری  ندازهدخیل در ا

ثر جمعیت را میسر و ؤامکان محاسبه اندازه م LDدر خصوص 
 کند.دقت مناسبی را برای برآورد این آماره مهیا می

 Fis و MAF هایشاخص گیریاندازه

FIS      بیانگر متوسط تفاوت میزان هتروزیگوسیتی مورد
زیگوسیتی مشاهده بر اثر عدم واینبرگ و هترو-انتظار هاردی

آمیزش تصادفی در یک زیر جمعیت است که مقدار همبستگی 
  طور تصادفی از هریک از زیرهای دو آلل که بهبین موقعیت

دارد. فراوانی آلل نادر در شوند را بیان می ها انتخابجمعیت
برآورد شد. همچنین، میانگین  370/1جمعیت مورد مطالعه

ترتیب شده بهوسیتی مورد انتظار و مشاهدهروزیگفراوانی هت
چنین ضریب خویشاوندی دست آمد. همهب 276/1و  270/1

برآورد شد. همچنین، میانگین فراوانی  -123/1( FISافراد )
(، برای کل دیتاها برآورد گردید. تفاوت 37/1آلل کمیاب )

خونی ژنومی در نحوه های محاسبه همبا شاخص FISشاخص 
خونی از های همباشد که شاخصرم آن میمحاسبه و ف

از  F-statisticsکند ولی خونی استفاده میهمماتریس 
 ها شده و مورد انتظار و تفاضل آنهتروزیگوتی مشاهده

یید أوجود تنوع بالا را ت هرحال، نتایج مجدداًبهآید. دست میهب

 تواند کند. میزان هتروزیگوتی و هموزیگوتی، هردو میمی
( 20) قنبری و همکاراننشان دهد. طور غیرمستقیم تنوع را به

شده در  نی آلل نادر و هتروزیگوتی مشاهدهمیزان فراوا
گزارش  27/1و  37/1ترتیب گاوهای هلشتاین المان را به

 کردند که با مطالعه ما همخوانی نداشت.
در تحقیقی دیگر که بر روی گاوهای بومی کشور انجام     

( 306/1) رین مقدار هتروزیگوسیتی مورد انتظارشده است، کمت
شد. ازسوی دیگر بالاترین مقادیر  در نژاد سیستانی مشاهده

( و 220/1) انتظار در نژادهای کردیهتروزیگوسیتی مورد
 .(30)است  ( بیان شده227/1) سرابی

روی گاوهای بومی و هلشتاین  در تحقیقی دیگر که بر    
متوسط فراوانی آلل کمیاب برای  است، پاکستان انجام شده

 گزارش  33/1و  07/1ترتیب و هلشتاین به Red sindhiنژاد 
در تحقیقی که برروی گاوهای بومی ایران (. 21)است شده

( در داخل FISاست، ضریب خویشاوندی افراد ) انجام شده
نژادهای مختلف مورد بررسی قرار گرفت. براین اساس 

( در میان گاوهای نژاد 110/1) یبالاترین میزان خویشاوند
کرمانی مشاهده شد. ضریب خویشاوندی افراد در داخل 

و  -12/1، -12/1ترتیب نژادهای سرابی، سیستانی و پارس به
نهایت، کمترین میزان خویشاوندی  محاسبه گردید. در -15/1

در تحقیق  (.30)( مشاهده شد -17/1در میان گاوهای کردی )
جمعیت گاوهای آفریقای جنوبی انجام  روی چهار دیگر که بر

است، بیشترین مقدار فراوانی آلل کمیاب برای نژاد شده
Nguni (07/1 )( و کمترین مقدار برای 33/1) هلشتاین

 (.25)است  گزارش شده
 اصلی هایبه مولفه های تجزیهگیری شاخصاندازه

(PCA) 
ق نمونه حاضر در این تحقی 35داد که نشان PCAنتایج     

درصد  75 .تنوع ژنتیکی داخل نژادی بسیار بالایی دارند
 (. یعنی افراد شدلفه اول توجیه ؤواریانس توسط م

شده در داخل جمعیت، ژنوتیپ متفاوت با هم را نشان  ژنوتایپ
به ساختار ژنتیکی و تاریخچه  PCAدهند. علت تفاوت در می

 گردد.فعالیت اصلاح نژادی در آن نژاد برمی
 تکمیلی بیوانفورماتیکی و تحلیل انوتیشن نقشهآنالیز 

در بحث تنوع ژنتیکی ژنوم، ما براساس دانستن جایگاه     
توانیم از مفید بودن نتایج آگاه شویم. زیرا اسنیپی اسنیپ می

 تواند سودمند باشد که در مناطقی از ژن قرار برای ما می
شته باشد که در فرآیند رونویسی و ترجمه حضور دا داشته

باشد. نتایج حاصل از این بخش پژوهش حاضر اثبات کرد بر 
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اساس اندازه کروموزومی و معماری خود چیپ تجاری طراحی 
های مختلف حاوی توزیع و وزن متفاوتی از شده کروموزوم

 های ژنومی هستند.نقاط مختلف و واریانت
 (ROH) خونی ژنومیهای معرف همشاخص

گیری ماتریس برای اندازهدر پژوهش حاضر، از روش     
( استفاده شد. FGRM ،FHOM) خونیهای جدید همشاخص

دهد که میزان هموزیگوسیتی افراد را نشان می FHOMشاخص 
را  FHOMخونی است. شکل زیر های میزان همیکی از شاخص

یا همان  ROHدر تحقیق حاضر  همچنین، دهد.نشان می
یافته از  ت انتقالم پیوسته ژنوتیپ هموزیگوههای بهطول

تبار کننده نواحی ژنومی هموالدین به فرزندان که منعکس
دست آمد. توجیهات (( صفر به07است )گومز رایا و همکاران )

با  توان بیان کرد،آوردن این ارزش میدستهعلمی که برای ب
د و این نتایج، نامیزان پایین ال دی که گزارش کردهتوجه به

خوبی انجام تعداد نمونه، فیلترینگ به علت کوچک بودنبه
 نشده است. 

مقادیر منفی را  FGRMهمچنین، در پژوهش حاضر، نتایج 
باشد. ( می155/1( تا )030/1نشان داد. که دامنه آن از )

  -1200/1های مورد پژوهش برای نمونه FGRMمیانگین 
 در واقعه بیانگر میزانی از  ROHدست آمد مفهوم شاخص هب

 

های مشابه هستند اما هست که به شکل هاپلوتیپ ژنوم
HOM ها که هموزایگوت هستند را نشان میزانی از واریانت

تواند آمده میدستههای بدهد و در نتیجه خروجیمی
ریزی در خصوص انتخاب اطلاعات ارزشمندی را برای برنامه

ها و درك صحیحی از روابط آتی اسپرم وکنترل جفتگیری
مقادیر  3خویشاوندی بین افراد را مشخص کند. جدول شماره 

FGRM دهد. صورت جداگانه نشان میها بهرا برای نمونه 
دلیل تواند بهخونی در این تحقیق میبودن ضریب هممنفی    
 دلیل بزرگتواند بهها باشد. همچنین میبودن تعداد نمونهکم

انتظار شده از هموزیگوسیتی موردسیتی مشاهدهبودن هموزیگو
در گاوهای  ROHان میز (03) باشد. فروتن و همکاران

های بین سال 73تا  57هلشتاین آمریکای شمالی در حدود 
 تخمین زد. 3106تا  0001

خونی در نژاد گاو میزان هم (35)مسترانجلو و همکاران     
 FROH و -100/1را  FGRM ،170/1 ،FHOM هلشتاین ایتالیایی

گزارش کردند که با نتایج ما همخوانی نداشت که  103/1را 
دلیل عواملی همچون عمر تواند بهتوجیه احتمالی آن می

شده، ساختار ژنتیکی نژاد، تاریخچه پیدایش،  جهش ایجاد
بندی جمعیتی و نرخ نوترکیبی متفاوت در رانش ژنتیکی، لایه

 .نها باشدآجمعیت مورد مطالعه 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 

 
 ی مختلفهاتوزیع عدم تعادل لینکاژی در سطح کروموزوم -0 شکل

Figure 1 Distribution of linkage disequilibrium (r2) in different chromosomes level 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 )سمت راست( شده )سمت چپ( و هتروزیگوتی مورد انتظار توزیع هتروزیگوتی مشاهده -3 شکل

Figure 2. Distribution of observed hetrozygosity ( left) and expected heterozygosity ( right) 
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 ( در مطالعه حاضرFisتثبت ) توزیع شاخص -2 شکل
Figure 3. Distribution of observed F-statistics (Fis) values in this study 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 

 نی آلل نادر در مطالعه حاضرفراوا توزیع -0 شکل

Figure 4. Distribution of Minor allele frequency in the present study 
 

  FHOM ،FROH ،FGRMبراساس  شده تخمین زدهژنومیکی خونی میانگین و دامنه هم -3 جدول
Table 2. Mean and range of estimated genomic inbreeding based on FHOM ،FROH ،FGRM indices 

 دامنه میانگین خونیضریب هم
FHOM 1237/1- 163/1 – (106/1-) 
FROH - - 
FGRM 1200/1- 155/1 – (030/1-) 

 
 
 

 
 های اصلیلفهؤدرون جمعیتی بر اساس شاخص تجزیه به م ساتیمقاگراف  -5 شکل

Figure 5. Comparison plot for intra genetic diversity based on PCA index 
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 کیلوبازی 51 چیپاسنیپ بر اساس  کروموزومهر های مختلف به تفکیک های واریانتنویسی و خروجی حاشیهخلاصه  -2 دولج
Table 3. Summary of annotation and output of different variants per chromosome of based on bovine 50K SNPs chip  

 Chr
.1 

Chr
.2 

Chr
.3 

Chr
.4 

Chr
.5 

Chr
.6 

Chr
.7 

Chr
.8 

Chr
.9 

Chr.
10 

Chr.
11 

Chr.
12 

Chr.
13 

Chr.
14 

3_prime_UTR_variant 
              

5_prime_UTR_variant 32 30 57 7 30 00 30 32 07 07 20 7 36 6 

Downstream_gene_variant 1 01 00 0 02 0 7 7 0 7 5 3 2 6 

Intergenic_variant 317 077 300 057 350 020 307 032 033 070 307 70 062 70 

Intron_variant 
066
3 

021
2 

010
3 

012
6 

727 
030
3 

077 005
3 

010
1 

720 000 011 757 775 

Missense_variant 
311
1 

317
0 

070
0 

312
1 

070
7 

051
1 

002
3 

062
0 

030
7 

0607 0611 760 0350 0175 

Non_coding_transcript_exon_var
iant 

05 21 20 7 30 0 30 22 00 00 00 7 07 03 

Synonymous_variant 0 0 0 3 2 0 3 0 0 01 7 2 3 0 

Upstream_gene_variant 03 00 00 03 05 27 65 51 05 02 02 00 35 37 
3_prime_UTR_variant 060 006 076 057 077 015 332 015 1 067 061 60 031 67 

 
Intron_variant,non_coding_transc

ript_variant 
53 27 30 32 20 30 20 30 20 55 56 35 30 00 

Missense_variant,splice_region_v
ariant 

1 0 0 1 0 1 0 1 1 1 0 1 1 0 
Splice_region_variant,intron_vari

ant 
5 0 2 0 00 1 5 5 1 7 6 3 0 1 

Sum 57 03 26 37 50 30 05 20 20 63 66 37 22 31 

 
 : )ادامه( 2 جدول

 
 Chr

.15 
Chr
.16 

Chr
.17 

Chr
.18 

Chr
.19 

Chr
.20 

Chr
.21 

Chr
.22 

Chr
.23 

Chr
.24 

Chr
.25 

Chr
.26 

Chr
.27 

Chr
.28 

Chr
.29 

3_prime_UTR_variant 30 07 0 06 20 7 07 05 00 5 07 03 2 00 30 
5_prime_UTR_variant 0 0 7 5 0 1 7 1 0 0 2 5 3 0 0 

Downstream_gene_variant 027 000 003 063 332 57 012 030 020 50 001 70 00 66 00 

Intergenic_variant 670 665 671 063 276 701 600 030 007 621 257 007 076 265 021 

Intron_variant 
032
7 

001
6 

020
1 

021 
037
0 

706 757 
031
0 

730 753 666 
013
6 

551 777 700 

Missense_variant 00 30 7 30 07 7 0 32 00 7 0 01 01 32 00 
Non_coding_transcript_exo

n_variant 
0 1 0 2 1 0 5 3 3 1 2 0 0 1 3 

Synonymous_variant 75 07 20 07 73 07 30 32 20 02 36 07 00 00 07 

Upstream_gene_variant 050 006 022 006 302 57 010 70 020 57 007 76 50 73 000 
 

Intron_variant,non_coding_t
ranscript_variant 

37 30 23 37 05 01 25 35 37 32 05 30 05 6 00 
Missense_variant,splice_reg

ion_variant 
1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 

Splice_region_variant,intron
_variant 

02 3 3 2 07 3 3 0 5 1 3 1 2 0 2 
Sum 00 32 20 21 22 03 27 36 22 32 07 30 07 7 00 

 
 باقی آنالیز در حیوان 35 هر هک دادنشان آنالیز مرحله نتایج    

اسنیپ با  0570و  MAF از اسنیپ 5706تعداد  اما ماندند.
 کمتر فاصله در دی ال کیفیت پایین ژنوتیپ فیلتر شدند. نتایج

 اشباع قبالا را در مناط همبستگیعدم تعادل  جفت باز k51از 
 در ژنوم گاو نشان  SNPشده از نقشه و فاصله کم 

  بیبر اساس برآورد ضر یمولکول یاکردهیرو .دهدیم
 سیو بر اساس ماتر ROH (FROH)ز حاصل ا یخونهم

 ( و میزان هموزیگوسیتی افرادFGRM) یژنوم خویشاوندی
(FHOM) یمعنوضوح بهدهد که بهیرا نشان م یارزش منف 
 یبررس هلشتاین تیدر ساختار جمعی تیگوزیاز حد هتروز شیب

و محاسبه  Fو  PCA یآمار لیو تحل هیتجز. استشده
راستا و در  کیشده و مورد انتظار در  مشاهده سیتیگویهتروز

 تمام که بود یژنوم ینژادهم یهایاز خروج فیرد کی
. کردند ییدأت بالا تنوع پیام یک راستای در را یکدیگر آنالیزها

 چیپاسنیپ معماری طراحی در که دادنشان انوتیشین نتایج
 نواحی و ترانسکریپتوم و ژنوم امتم پوشش و وسیع تراکم

 چیپ ساخت در دی ال بر نگاهی نیم با نشونده کد و کدشونده
 جمعیت هر ساختار و هاژنوتیپ به بسته دی ال و شده رعایت

 ی. فناوردهدمی نشان را خصوصهب جمعیت آن مختص رفتار
  جادیا یقادر به پوشاندن کل ژنوم گاو برا پیبزرگ ژنوتا

در  یکیتنوع ژنت یابیارز یبرا قیم درست و دقخا یهاداده
 .ها استتیجمع نیداخل و ب

 
 تشکر و قدردانی

محترم مرکز  زحمتکش کارکنان ودلسوز  مسئولین از    
 یاری طرح این نتیک که در اجرایژاصلاح و شرکت آلتادلتا 

معاونت محترم پژوهشی و فناوری همچنین، از  و رساندند
حمایت مالی و معنوی و همکاری  خاطردانشگاه تبریز به

 این طرح در قالب  انجام تبریز جهت دانشگاه مجموعه
صمیمانه  دام، نژادنامه کارشناسی ارشد رشته اصلاحپایان

 کنیم.قدردانی می
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Abstract 
    Historically, both significant decline of genetic diversity and simultaneously increasingly rate 
of inbreeding are two serious threaded factors in worldwide dairy industry. With this 
motivation, the aim of present report was to investigate the intra genetic diversity criteria 
(linkage disequribrium, observed and expected heterozygosity, Fis statistics, MAF distribution, 
autozygosity rate and population stratification using principal component analysis) in Holstein 
cattle population using dense markers. An Illumina Bovine 50k SNP Chip (V2) ready 
genotyped file for 25 Holstein cows obtained for further investigation. Here, we used Plink 
software for statistical analysis and measurement of molecular diversity indices. Observed 
outcomes results addressed average of MAF (0.28), mean frequency of observed and expected 
heterozygosity (0.38, 0.37), Fis statistic (– 0.032), Fhom statistic (-0.028-0328. In addition, PCA 
graph showed a significant indicating high population diversity, which was in accordance with 
all other calculated parameters. As a final conclusion, high-density SNP markers seems be as an 
accurate tool applicable for high-precision intra-diversity analyses. 
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