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Extended Abstract 
Background: FEZL is one of the candidate genes related to performance, quality traits of milk, 
and resistance to mastitis disease in dairy cows. Mastitis is one of the common diseases in the 
dairy cattle population, which imposes a lot of economic losses on the farmer. Studies on genetic 
variation in the FEZL gene locus and their relationship with the milk somatic cell count (SCC) 
showed a significant relationship between genetic variants in the mentioned locus and the SCC, 
which is indicative of mastitis. Moreover, conflicting results have been reported about the 
mentioned gene variants' effects on milk's quantitative and qualitative traits. Therefore, this 
research aims to investigate the amount of different deletion, addition, and mutation 
polymorphisms in the FEZL locus, to identify important variants related to milk composition, and 
to investigate the difference between pure breeds and their crossbreds in Sistani and Holstein 
cows. 
Methods: This research was conducted on 20 pure breeds of Sistani and Holstein cows (10 cows 
from each group) and their crossbreds of Sistani and Holstein (7 heads) from the Research Center 
for Sistani Cattle and Native Herds of the Sistan region. Blood was randomly selected and taken 
from the jugular vein. Quantitative and qualitative traits of milk were measured from morning 
and evening milking within three months. Total DNA from blood samples was extracted by the 
salt-optimized method. Then, the extracted DNA was electrophoresed on a 0.5% agarose gel, and 
samples of good quality were used for the PCR amplification reaction. A 229 bp fragment from 
the FEZL gene locus was amplified using a specific primer pair with temperature cycling in a 
thermocycler. Sequencing was done with Chromas software in FASTA format, followed by 
removing low-quality sequences. In the next step, the production areas of a single thread were 
removed from the back-and-forth sequence, and cantig production was done using CAP3 
software. Alignment of 27 samples was performed with MEGA software in pairs and multiples. 
Four samples were removed due to unfavorable alignment, and 23 samples were saved for further 
analysis. The polymorphic regions caused by mutations, deletions, and additions, as well as 
haplotyping, were analyzed with MEGA6 and DNASP5 software. Finally, the effect of each 
marker on milk quality traits was estimated using the single marker model and the GLM procedure 
of SAS9 software. The type 1 error in multiple tests was reduced using the Benferroni test at the 
5% probability level. Finally, the means of the groups were compared with the Tukey-Kramer 
method at the probability level of 5%. 
Results: A total of 86 polymorphic regions were identified in exon 1 of the FEZL gene among 
pure and crossbred populations. In all samples, the percentages of transitional and transversional 
substitutions were 32.56% and 67.44%, respectively. The percentages of transitional and 
transversional substitutions were estimated at 50.6 and 49.4% in the Holstein breed, 28.08 and 
71.92% in the Sistani breed, and 33.55 and 66.45% in crossbreds. By comparison, the lowest and 
the highest percentages of transitional substitution were observed in Sistani and Holstein breeds, 
respectively, but Holstein and Sistani breeds showed the lowest and the highest percentages of 
transversional substitution, respectively. The highest and the lowest coefficients of transition 
substitution ratio to transversional, which is an indicator of evolution during the past periods, 
belonged to Holstein (0.75) and Sistani (0.30) breeds, respectively. In all populations, thymine 
and Cytosine were respectively the most and least frequent bases in the nucleotide sequence of 
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the exon 1 region of the FEZL gene. The highest diversity within breeds belonged to Holstein and 
Sistani crossbreds (0.15), and the lowest diversity was recorded for the Sistani breed (0.044). 
Among different breeds, the highest degree of divergence was between crossbreds with Holstein 
(0.126) and the lowest between Sistani and crossbreds (0.012). Of the 77 polymorphic loci 
(SNPs), 33 cases were two-variant, 9 cases were three-variant, and two were four-variant. In the 
milk composition, the Sistani and Holstein breeds contained the lowest and the highest 
percentages of fat, protein, lactose, and fat-free dry matter, respectively, while middle percentages 
were found in the crossbreds. The effect of breeds was significant on all milk traits, except for 
protein percentage (P < 0.01). Among the identified markers, the marker at the position of 97 bp 
of the exon 1 of the FEZL gene had the highest effect on the fat, lactose, protein, and milk dry 
matter percentage traits (P < 0.01).  
Conclusion: Despite the existence of different polymorphisms in the exon 1 of the FEZL gene 
and the amount of genetic diversity existing between and within the Holstein and Sistani breeds, 
it can be considered a useful marker in the breeding of native livestock, and the combinability 
strength of variants in crossbreds can be used to improve the economic traits of milk. Furthermore, 
polymorphism in the mentioned area was still used as an indicator to improve somatic cell counts 
in milk as an indicator of mastitis control in dairy cows, which was not possible to measure in 
this research and is recommended in future studies. 
 
Keywords: FEZL gene, Genetic variant, QTN mapping, Sistani cattle, SNP polymorphism  
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 مبسوط  چکیده
یکی ورم پستان  مقاومت به بیماری ورم پستان درگاوهای شیری است.  عملکرد، صفات کیفی شیر و  های کاندیدا مرتبط با  یکی از ژن  FEZL  : و هدف  مقدمه

منظور بررسی تنوع ژنتیکی  مطالعاتی که بهکند.  های اقتصادی زیادی را بر دامدار تحمیل میست که ضرر و زیانا های شایع در جمعیت گاوهای شیری  از بیماری
های ژنتیکی در جایگاه  دار بین واریانتبیانگر وجود ارتباط معنی  ندا ( انجام گرفتهSCCهای سوماتیکی شیر )و ارتباط آنها با شمار سلول  FEZLدر جایگاه ژن  

های ژن مذکور بر صفات کمی  نتایج ضد و نقیض از اثرات واریانت ، همچنین .  هستندعنوان شاخصی از ورم پستان  های سوماتیکی شیر بهمذکور و شمار سلول
، شناسایی واریانت مهم FEZLدر جایگاه    هاو جهش  اضافه  ، مختلف حذف  هایاین تحقیق بررسی میزان چندشکلی  هدف از  ، . لذا ندا و کیفی شیر گزارش شده

   .استمرتبط با ترکیبات شیر و بررسی میزان تفرق بین نژادهای خالص و آمیخته گاو سیستانی و هلشتاین 
رأس( از    7های سیستانی با هلشتاین )رأس( و آمیخته  10خالص سیستانی و هلشتاین )از هر گروه    رأس گاو  27تعداد    ، در تحقیق حاضر   ها: مواد و روش

در یک  شیر    کمی و کیفی صفاتطور تصادفی انتخاب و خونگیری از ورید گردنی انجام گرفت.  های بومی منطقه سیستان بهمرکز تحقیقات گاو سیستانی و گله
شده   استخراج  DNA. سپس  شداستخراج  یافته  بهینه-روش نمکیهای خون بهکل از نمونه  DNA.  شدند  گیریاندازه  از دو دوشش صبح و عصر  ماههدوره سه

جفت بازی   229استفاده شدند. برای تکثیر قطعه    PCRهایی که کیفیت مناسبی داشتند، برای واکنش تکثیر  و نمونه  درصد الکتروفورز شد  0/ 5بر روی ژل آگارز  
 FASTAفرمت    با  (Chromas)  افزاریابی با نرم از یک جفت آغازگر اختصاصی با چرخه دمایی در دستگاه ترموسیکلر استفاده شد. توالی  FEZLاز جایگاه ژن  

 CAP3افزارگ با استفاده از نرمتولید کانتی و  ،  شدتولید  یک رشته منفرد از توالی رفت و برگشت    ، حذف نواحی   مرحله   بعد از کیفیت حذف شدند.  های بیانجام وتوالی
نمونه برای    23  دلیل همترازی نامطلوب حذف ونمونه به  چهارصورت دوتایی و چندتایی انجام شد. تعداد  به   MEGAافزارنمونه با نرم   27انجام شد. همترازی  

 ، در نهایت  .انجام شد  DNASP5و    MEGA6افزارهای  با نرم  یپ یهاپلوتها، حذف و اضافه و  تجزیه نواحی چندشکلی ناشی از جهشآنالیز بعدی ذخیره شدند.  
های چندگانه از  کاهش خطای نوع اول در تست برای شد.برآورد  SAS9افزار نرم  GLMو رویه  نشانگریمدل تک باشیر  کیفی با صفات نشانگرمیزان اثر هر 

   .ندشدمقایسه درصد  5کرامر در سطح احتمال -ها با روش توکی گروه هایمیانگین  ، درصد استفاده شد. در نهایت 5تست بنفرونی در سطح احتمال 
درصد جایگزینی انتقالی    ،ها . در کل نمونهشدندهای خالص و آمیخته شناسایی  در بین جمعیت  FEZLژن    1در اگزون  ناحیه چندشکل    86  ، در مجموع   : هایافته

و   08/28درصد، در نژاد سیستانی  4/49و  6/50ترتیب در نژاد هلشتاین جایگزینی انتقالی و تقاطعی به هایدرصددرصد بودند.  67/ 44درصد و تقاطعی  56/32
درصد جایگزینی انتقالی در نژاد سیستانی کمترین و در هلشتاین بیشترین بود،   ، مقایسه  دردرصد برآورد شدند.    45/66و    55/33ها  درصد و در آمیخته  92/71

به تقاطعی  اما درصد جایگزینی تقاطعی در هلشتاین کمترین و   انتقالی  بود. ضریب نسبت جایگزینی  از تکامل در طی  بهسیستانی بیشترین  عنوان شاخصی 
بیانگر عدم دخالت انتخاب و تأثیر سایر عوامل تکاملی شامل جهش  5/0نشانگر دخالت انتخاب و کمتر از  5/0حد خنثی، بیش از  5/0ر یدامق)های گذشته دوره

درصد فراوانی بازها در توالی نوکلئوتیدی ناحیه اگزون  ها،  در تمامی جمعیتبود.    ( 30/0)  و در سیستانی کمترین(  75/0)در هلشتاین بالاترین    (، و مهاجرت هستند
( 15/0های هلشتاین و سیستانی )بالاترین واگرایی در درون نژادها مربوط به آمیختهباز تیمین کمترین و باز سیتوزین بالاترین فراوانی را داشتند.    ، FEZLژن    1
 نهلشتای  با  هاختهیآم  نیب  ییواگرا   زانیم  نیمختلف، بالاتر  ینژادها  نیدر ب  ییواگرا   زانیاز م  ( بود.044/0)  کمترین میزان واگرایی متعلق به نژاد سیستانیو  
واریانتی واریانتی و دو مورد چهارمورد سه  9واریانتی،  مورد دو  33  (SNP)جایگاه چندشکل    77از تعداد  ( بود.  012/0)  هاختهیبا آم  ی ستانیس  نیب  نی( و کمتر126/0)

چربی، پروتئین، لاکتوز و ماده خشک بدون چربی بالاترین و در نژاد هلشتاین کمترین بودند و در    هایاز نظر ترکیبات شیر، در نژاد سیستانی درصدبودند.  
، نشانگر در  (SNPچندشکلی )از بین نشانگرهای  (. P< 01/0دار بود )جز درصد پروتئین معنیاثر نژاد بر تمام صفات شیر به واسط قرار داشتند.  ها در حدآمیخته

بر    FEZLژن    1اگزون    بازی جفت  97موقعیت   اثر  میزان  درصداصفبالاترین  چربیو  پروتئین  لاکتوز،    ، چربی   های ت  بدون  خشک   داشت  را  شیر    ماده 
(01/0 > P .) 

عنوان به توانمی را  ی هلشتاین و سیستانیدر بین و درون نژادها وجودم و میزان فاصله ژنتیکی FEZLژن  1در اگزون  مختلفهای چندشکلی گیری: نتیجه
بومیمفید در اصلاح دام  هاینشانگر ترکیب  در نظر گرفت  های  از قدرت  واریانتو  نمود. ها در آمیختهپذیری  استفاده  اقتصادی شیر  بهبود صفات  ها جهت 

عنوان شاخصی از کنترل ورم پستان های سوماتیکی شیر بهعنوان یک نشانگر در بهبود شمار سلولهمچنان بهتوان را میچندشکلی در ناحیه مذکور   ، همچنین
 گردد. گیری آن فراهم نگردید و در مطالعات بعدی توصیه میدر گاوهای شیری استفاده نمود که در این تحقیق امکان اندازه

 

 واریانت ژنتیکی ، QTNیابی مکانسیستانی،  ، گاوFEZLژن ، SNPچندشکلی  : ی کلیدی هاواژه 
 

 مقدمه 
  ی هاشاخه  نیترمهم  از  یک ی  کشور  کی  اقتصاد  در  یدامپرور    

سودآوری  دوشمیمحسوب    یاقتصاد بسیار  شغل  و    است، 
محسوب وسیله کشورها  اقتصاد  به  بخشیدن  رونق  برای  ای 

 ;Norouzy et al., 2005; Ahsani et al., 2022)  شودمی

Alinaghizadeh et al., 2007; Jafari Ahmadabadi et 

al., 2023  .)یمسائل  نیتریاصل  از  یک ی  هیتغذ  و  غذا  موضوع 
  وجود   با  و  است  کرده  مشغول  خودبه   را  بشر  شهیاند  که  است

  ی زندگ   مختلف  مراحل  دراست    توانسته   دیجد  عصر   در  بشر   نکهیا
  و   غذا  مسئله  همچنان  باشد،  داشته  یریچشمگ  شرفتیپ  خود
  ت یاولو  یاجتماع  و  یاقتصاد  نظر  از  یانسان  جوامع  در  هیتغذ

 ;Barazandeh et al., 2016)  دارد  یاژهیو
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 27.....................................................................  .........................................................  سیستانی  خالص  درجمعیت گاوهای  FEZLتجزیه بیوانفورماتیکی توالی ژن  

Mohammadabadi et al., 2023  .)ه یتغذ  ت یاهم  امروزه  
 شرفتیپ  و   تمدن   سطح  مهم  یارهایمع  از  ی کی  که   است  یحدبه 
 Bordbar et al., 2022; Shokri et)  شودی م  ی تلق  جامعه  هر

al., 2023)  سلامت   سطح  جامعه،  کی   جانبه  همه  توسعه  در  رایز  
  دام   پرورش  کننده  نییتع  عامل   جامعه  آن   افراد  یجسم  و  یروح

 ;Badakhshan and Mohammadabadi 2015)  است

Nejad et al., 2024  .) 
ایران   گوشتی  گاو  نژاد  برترین  سیستانی  در    استگاو  که 

تواند آب و هوای  و می   ردبرابر عوامل میکروبی مقاومت بالایی دا
دار زبو )بوس  گرم را تحمل کند. گاو سیستانی یک نژاد کوهان

که زیستگاه آن در جنوب شرق ایران است و  است  ایندیکوس(  
سیستانی   گاو  دارد.  خوبی  بسیار  عملکرد  تغذیه  بد  شرایط  در 

های دامی کشور است که ها و سرمایهعنوان یکی از پتانسیل به 
.  داردهای ژنتیکی بالایی از نظر تولید گوشت  استعدادها و قابلیت 

بیماری به  مقاومت  مانند  خصوصیاتی  تغیهمچنین،  رات  یها، 
توقعی این نژاد درکنار استعداد رشد و پروارشدن  جوی و نیز کم
گوساله قابلیت  جبرانی  پرواربندی،  در دوران  سیستانی  نر  های 

قابلیت   و  غذایی  بازده  و  کیفیت لاشه  و  گوشت، کمیت  تولید 
قابل نژاد  این  در  مناسب   ,Birjandi)  استتوجه    پرواربندی 

1997 .) 
دارای حیات   ستانیدر منطقه س  سیستانی صدها سالگاو  

به که  یاگونهبه   است   بوده حفارآثار  از  آمده  و    هایدست 
سال   2500که    دندهی در شهر سوخته نشان م  ی اکتشافات باستان

  کرده ی م  زندگی   یستانیمنطقه گاو س  نیدر ا  حیمس  لادیاز م  شیپ
در منطقه اطراف    شیپ  سال  5000از حدود    یستانیگاو س  است.

برااست    ستهیزی م  هامون  اچهیدر آن  از  همواره  کار    یو 
  ن یا  تی. جمعشده استو گوشت استفاده    ریش  دیتول  ،یکشاورز

اکنون   گاو  دارد  نژاد  قرار  انقراض  خطر  معرض  در 
(Mehmarian, 2006; Naderi, 2004 .) 

سیستانی شرا  گاو  سنت  ط یدر  روزی  پرورش    7الی    5ی 
  ی به چگونگ  ر یش  زانیم  راتییکه البته تغ  شیر دارد  دیتول  کیلوگرم

ب  هیتغذ دام  انتخاب  لحاظ    یستانیگاو س  ری ش.  دارد  ی ستگو  از 
گاو است.   یهااز نژاد یاریاز بس تری غن ن،یو پروتئ یمقدار چرب

درصد است که پس    6/4  گاوهای سیستانی  ریش  یمتوسط چرب 
  ی رانیا  یهاگاو  انیرا در م  یدرصد چرب  نیشتریب  یاز گاو تالش

 دارد.
و    است  منشاء گرفتههلشتاین از اجداد وحشی بوس تاروس  

هلند برای    در  است    سال  2000حداقل  شده  داده  پرورش 
(Nafez et al., 2012)  .ظرفیت  بودن  علت بالاهلشتاین به   گاو

 ژنتیکی یکی از بهترین نژادهای شیری در سطح جهان شناخته
متفاوتی    شود،می عملکرد  مختلف  را  ولی  محیطی  شرایط  در 

( است  داده  ژنتیکی    .(Razavi et al., 2006نشان  ظرفیت 
انجام   نژادی  اصلاح  کارهای  و  نژاد  به  مربوط  بیشتر  حیوانات 

خصوص بر یافته در ارائه الگوهای کارآمدی و تخصصی آنها به
است. گاو هلشتاین   شدهاساس نیاز جمعیت امروز جهان طراحی  

علت کیفیت تولید و تولید بالا و همچنین امکان پرورش در  به 
درصد مهمی از آمار است  توانسته    مختلفهای  شرایط و اقلیم

  سریع   نسبتاً  رشدعلت  به   هلشتایندر برگیرد. از  دامی کشورها را  
 

1- Quantitative trait locus 

شود. گوساله  استفاده می   گوشت  بسیارمطلوب برای   لاشه   تولید  و
نژادهای   بین  تولد در  بالاترین وزن در هنگام  دارای  نژاد  این 

بیشترین تولید شیر با کمترین درصد . گاو هلشتاین  استشیری  
 . دداررا چربی 

به هلشتاین  گاوهای  جمله  از  شیری  تولید  گاوهای  جهت 
و هر   دارند  قرار  بیماری ورم پستان  دائماٌ در معرض  بالا  شیر 

نمایند، اما ساله صدمات اقتصادی متعددی را متوجه دامدار می
جهت تولید شیر پایین حساسیت کمتری نسبت گاوهای بومی به 

دام  بین  در  تنوع  اما  دارند،  پستان  ورم  بیماری  مشاهده به  ها 
شود و بیانگر نقش و کنترل ژنتیکی این خصوصیت در بین  می
 ست. اها دام

وری و اصلاح گری روشی است برای افزایش بهرهآمیخته
ب تأثیر  که  حیوانات  گونه ه نژاد  بهبود  در  دارد  سزایی  ها 

(Gorbani & Behpai, 2020 متداولی روش  رویکرد  این   .)
پذیری  های ژنتیکی و قابلیت ترکیبمندی از تفاوتبرای بهره

ژن خاص  و  بهبود عام  هدف  با  مختلف  نژادهای  در  ها 
بومی    های موجود با ترکیب ساختار ژنوم نژادهای غیر ظرفیت
گری بین گاوهای (. آمیختهKamalzadeh et al., 2008است )

بوس ایندیکوس با بوس تائوروس در منطقه سیستان ایران طی  
های اخیر و از طریق استفاده از اسپرم مایع، اسپرم منجمد سال

گری نژادهای بومی و یا گاو نر خارجی انجام شده است. آمیخته
می  انجام  تولید  افزایش  هدف  با  خارجی  نژادهای  گیرد با 

(Ehsaninia, 2011  خشکسالی و  منطقه  در  اقلیم  تغییر   .)
شدن دریاچه هامون و متوقف شدن  متمادی ایران باعث خشک

رشد نی گردیده است و منابع تغذیه با خوراک رایگان گاوهای 
رفته  بین  از  درنداسیستانی  ت  ، نتیجه  .  با  دام  این  مین  أپرورش 

. لذا در چند سال  نیستخوراک کنسانتره برای دامدار اقتصادی  
انگیزه   ،اخیر از دامداران منطقه سیستان  برای  تعداد زیادی  ای 

به   گرایش  و  ندارند  نژاد خالص سیستانی  پرورش  و  نگهداری 
بیلیارد گری با اسپرم گاوهای هلشتاین، سیمنتال و مونتآمیخته

بهرهبه  افزایش  است  منظور  داشته  وجود  منطقه  در  وری 
(Asghari et al., 2021 .) 

طور بالقوه  مقاومت به ورم پستان به   ی برا  یکی ژنت  نتخابا
نه یم براتواند  برا  ریش  دیتول  یها نهیکاهش هز  یتنها    یبلکه 

گاوها  رفاه  و  سلامت  تحر  یریش  یبهبود  با  شود.   کیانجام 
  ، ییایضد باکتر  نیپروتئ  کیترشح    یبرا  یغده پستان  یهاسلول
کردند که در برابر عفونت مقاوم    دیتول  ای راختهیترار  یگاوها
ا(Wall et al., 2005)  بودند با  است ن ی.  ممکن  مردم  حال، 

شبه  سلامت    خته یترار  واناتیح  ریسرعت  بهبود  وجود  با  را 
سو .  رندینپذ  یریش  یهاگله گروه    نیچند  گر،ید  یاز 

( را با استفاده از طرح  QTL)1  یمکان صفت کم  یبردارنقشه 
دختر ورم    رمؤث  یهاژن   ییشناسا  یبرا  ینوه  به  مقاومت  بر 

اند. پستان آغاز کرده
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  عنوان به   1( SCC)  ریش   یکیسومات  یهاسلول  شمار  صفت  از
  سطح   در  یکم  یریگاندازه  تیقابل  که   میمستق  ریغ  یشاخص
دارد  هایدامدار و  محدود  جهت  ،را   بردن  نیب  از  ایکردن 

پستان  یهاعفونت    سطح .  گرددیم  استفاده  ورم 
  ست ا  یکمصفت    کیپستان    ورم  یماریببه    تیحساس/مقاومت

تأث تحت  و    ی ژن  گاهیجا  نیچند  ریکه  دارد   مطالعات  درقرار 
ورم   یماریب  یبرا(  QTL)   یمتعدد  یژن  یهاگاهیجا  مختلف،

و   شاخص  که    ر یش  یکیسومات  یهاسلول  شمار  صفتپستان 
ورم پستان   یماریبه ب  تی حساس  ایسطح مقاومت    میمستقریغ

رو  ،است کروموزوم  یبر  شناسا  یهاتمام  است.    ییگاو  شده 
 بدن  یمنیا  ستمیس  در  لی دخ  یژن  گاهیجا  نیچند  ،نیعلاوه بر ا

  گزارش   ی بافتسازگار    یمنی و پاسخ ا  هالینوتروف  عملکرد از جمله  
  دارند   پستان  ورم  یماریب   شدت  در  یمهم  نقش که    نداشده

(Malik et al., 2018  .) 
شش دامین از  و  است  خانواده کروپل   از  FEZL2  پروتئین

. پروتئین  داردو یک آمینواسید ساده به نام گلیسین    C2H2نوع  
کند که کننده عمل می  عنوان عامل رونویسی سرکوبمذکور به

شود.  های هدف متصل میدر ژن   `GCAG5`3به دنباله توالی  
که گاو به  . هنگامیاست    5Aهای هدف سمافورینیکی از ژن 

عنوان فاکتور رونویسی قادر است  شود، به ورم پستان مبتلا می 
را القا و اینترلوکین را از طریق افزایش سمافورین نکروز تومور  

اینترلوکین   کند.  تعداد IL8)  8تحریک  کنترل  مسئول   )
حال مهاجرت به محل عفونت است که برای    های درنوتروفیل 

نشان  مطالعات  نتایج  است.  ضروری  پستان  ورم  عفونت  رفع 
عنوان یک  به   FEZLکه تنوع و تغییرات در ساختار ژن    نداداده

مرتبط   ایمنی  عملکرد  با  رونویسی  روی  ا فاکتور  بر  و  ست 
شیرسلول سوماتیک  تأثیرSCC) های  به   گذارد،می  (  منجر 

نوتروفیل  مهاجرت  غددافزایش  عفونت  محل  به  پستانی    ها 
می   دوشمی ایفا  مهمی  ضدمیکروبی  نقش  بناو    ، اینبرکند. 

انتخاب برای کاهش حساسیت و افزایش مقاومت به ورم پستان 
حل بالقوه بلندمدت برای کاهش این بیماری خواهد بود.  یک راه

پذیری تخمین پایین که در چند که پیشرفت ژنتیکی با وراثتهر
شده    134/0تا    048/0دامنه   برنامه گزارش  مرسوم در  های 

نژاد   راه  اصلاح  سر  بر  ولیاست مانعی  و    ،  ژنومیک  انتخاب 
کشف با  ژنتیک  مستقیم    ،مهندسی  انتخاب  و  شناسایی 

 ,.Chegini et al)  نداهای ژنتیکی مسیر را هموار نمودهواریانت

2016 .) 
مرتبط با    QTL  344تعداد    ،Animal QTLداده    گاهیدر پا
از جمله درصد چربی، پروتئین، درصد ماده   در گاو  ریصفات ش

تولید شیر    خشک بدون چربی، درصد لاکتوز    71و  و عملکرد 
QTL    با )صفات  مرتبط  پستان  (  SCCو    CM  ،SCSورم 

شده  رویQTL.  نداگزارش  بر  کروموزوم  ها  به همه  در ها  جز 
BTA16  ،BTA24    وBTAX   دارند  وجود  (Carlen et al., 

2004) . 

 
1 Somatic cell count 
2- Forebrain Embryonic Zink Finger-Like 

 

FEZL   صفات کمی و  مرتبط با    یهای کاندیدایکی از ژن
مقاومت به بیماری ورم پستان درگاوهای شیری کیفی شیر و  

منظور بررسی تنوع ژنتیکی در جایگاه ای که بهاست. در مطالعه
سلول  FEZLژن   شمار  با  آنها  ارتباط  شیر  و  سوماتیکی  های 

(SCCشد انجام  بسیار  ، (  ژنتیکی  بین   همبستگی  قوی 
ژنتیکی در ژن  واریانت بیماری ورم پستان در    FEZLهای  با 

درصد گزارش گردید   78درصد و میانگین    80تا  50دامنه بین  
(Urioste et al., 2012فاکتور سنتز .)شده از جایگاهFEZL  

)  در دارد  نقش  رونویسی رشد عصبی   ,.Hirata et alتنظیم 

هفت2004  .)QTL   سلول تعداد  شمار  سوماتیکی  برای  های 
شده گزارش  و  شناسایی  از    اندشیر  مورد  دو  های  QTLکه 

کروموزوم    گزارش روی  دار  22شده  قرار  منطقه  نگاو  که  د 
ژن    پوشش بین  .  است  FEZLدهنده  که  است  شده  گزارش 

ها تداخلی وجود  توسعه عصبی و ایمنی از طریق بیان سیتوکین
. قرار گرفتن تک آمینواسید گلیسین (Wu et al., 2001)  دارد

تأثیر زیادی بر مستعد شدن گاوها در     FEZLدر بخش گلیسین
( دارد  پستان  ورم  به  (.  Sugimoto et al., 2013ابتلا 

ها نقش مهمی ایفا  توسعه نورون در کنترل و   FEZLپروتئین
شده    (.Matsuo-Takasaki et al., 2000)  کندمی گزارش 

گاوی با امتیاز    FEZLاست که چندشکلی در ناحیه کدکننده ژن
 Ali)داری دارد  های سوماتیک شیر در گاو ارتباط معنیسلول

et al., 2019; Sugimoto et al., 2006, Sugimoto et al., 
2011)  . 

ژنتیکی   ساختار  بررسی  با  ارتباط  در  محدودی  مطالعات 
در گذشته انجام جایگاه ژن مذکور با صفات کمی و کیفی شیر  

کننده صفت    که منجر به شناسایی چندین مکان کنترل  نداشده
برداری . فراتر از نقشه نداگاوهای شیری شده   در  (QTL)کمی  

های ، شناسایی ژن QTLدقیق، هدف نهایی تجریه و تحلیل  
های مقاوم را  ها و الل است که تشخیص ژن  QTNپیوسته با  

می حاضرکند.  تسهیل  مطالعه  از  هدف  ساختار   ،لذا  بررسی 
و ارتباط آن با صفات مهم اقتصادی   FEZLژنتیکی جایگاه ژن  

که   استهای آنها  شیر در گاوهای سیستانی، هلشتاین و آمیخته
های های تأثیرگذار بتوان در برنامهدر صورت شناسایی واریانت 

و   در شیر و ترکیبات آن گردید  مطلوبمنجر به بهبود  اصلاحی  
ترکیبهمچنین   واریانتامکان  چنین  در پذیری  را  هایی 

داد. آمیخته قرار  بررسی  مورد   یهاانت یوار  ارتباط  یبررس  ها 
  و   یستانیس  و  نیهلشتا  خالص  یگاوها  در  FEZL  یژن  گاهیجا
 نیاول  یبرا مطالعه نیا در ریش  یفیک صفات باآنها  یهاختهیآم
 .ردیگی م انجام بار

 

 ها مواد و روش
رأس گاوهای خالص سیستانی    27تعداد    ، در تحقیق حاضر

)از هر گروه   آمیخته  10و هلشتاین  و  با  رأس(  های سیستانی 
های  رأس( از مرکز تحقیقات گاو سیستانی و گله  7هلشتاین )

  و خونگیری شدند  طور تصادفی انتخاب  بومی منطقه سیستان به 
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و   شیدر شکم اول زا  هادام   تماماز ورید گردنی انجام گرفت.  
تولید شیر  اندازه  .بودند   ی ماهگ  30  تا  27در سن   گیری میزان 
و صفات کیفی شیر از دو نوبت شیردوشی صبح و  گاوها  روزانه  

تجزیه صفات    .ماهه انجام گرفتعصر و در طی یک دوره سه 
و خصوصیات   شدشیر یا میلواسکن آزمایشگاه علوم دامی انجام  

و درصد لاکتوز   درصد چربی، پروتئین، ماده خشک بدون چربی
 گیری شدند. اندازه  شیر

های حاوی ماده ضد انعقاد خونگیری از ورید گردنی در لوله 
های خون  درصد( انجام گرفت. نمونه   EDTA  1خون )حاوی  

منتقل   دامی  علوم  گروه  آزمایشگاه  به  یخ  روی  زمان بر  تا  و 
کل    DNAاستخراج    در فریزر نگهداری شدند.  DNAاستخراج  
نمونه  به از  خون  نمکیهای  شرکت  بهینه-روش  یافته 

زندزیست انجام    (زابل  دانشگاهزند،    یفناورستی )ز  فناوری 
درصد    5/0شده بر روی ژل آگارز    استخراج  DNAگرفت. سپس  
هایی که کیفیت مناسبی داشتند، برای  و نمونه   الکتروفورز شد 
 استفاده شدند.  PCRواکنش تکثیر 

در    FEZLجفت بازی از جایگاه ژن    229برای تکثیر قطعه  
های آنها از یک  هلشتاین و آمیخته،  گاوهای خالص سیستانی

اختصاصی   آغازگر  -’5رفت  جفت 

TCCAAGACGCTGCTCAGTTA-3’    برگشت و 
5’CCACAGCCTGGTTGATGAC-3’  (Ali et al., 

گراد با استفاده از  درجه سانتی   60در دمای بهینه اتصال    ( 2019
زیست شرکت  مسترمیکس  )شرکت  افنکیت  زند  وری 

 .دانشگاه زابل( استفاده شد -وری زندافنزیست
در   تکثیر  نهایی  واکنش   2  شاملمیکرولیتر    25حجم 

میکرولیتر(  5/84)  نمونه   DNAمیکرولیتر   در   5/8،  نانوگرم 
  رفت و برگشت   یک میکرولیتر از هر پرایمر  ،ب مقطرآمیکرولیتر  

میکرولیتر(    10) در  نهایت  نانوگرم  در    میکرولیتر  5/12و 
Master mix  (2X  )مخلوط همگن ندبه میکروتیوپ اضافه شد .

گردید.   منتقل  ترموسایکلر  دستگاه  به  گرمامذکور    یی برنامه 
  95کردن اولیه در دمای    شامل دناتوره  زمرایپل  رهیواکنش زنج

سیکل شامل    35دقیقه و در ادامه    5در مدت    گرادی سانتدرجه  
مدت یک  گراد به درجه سانتی  95دناتوره کردن ثانویه در دمای 

 گرادیسانتدرجه    60دقیقه، اتصال پرایمر به ژن هدف در دمای  
دمای    60مدت  به  در  زنجیره  اولیه  بسط  و  درجه    72ثانیه 

مدت یک دقیقه و در نهایت بسط نهایی در دمای گراد به سانتی 
دقیقه در طی یک چرخه انجام   10مدت  به   گرادیسانتدرجه    72

اغازگر    PCRمحصولات    گرفت. برأساس  توالی  تعیین  برای 
توپاز )توپاز ژن کاوش،    کاوش  ژن  رفت و برگشت به شرکت 

 نگر تعیین توالی شدند. اارسال و با استفاده ازروش س تهران(
توالی  کیفیت  داده  :هابازنگری  توالیویرایش  با های  یابی 

ویژه در ه کیفیت بهای بیتوالی   .انجام شد   (Chromas)افزارنرم
مانده های باقیحذف شدند و مابقی توالی   هانمونه ابتدا و انتهای  

انجام    FASTAبا فرمت   بعدی ذخیره شدند.   یهاز یآنالبرای 
زم  ه یپا  یافزارهانرم از    یکیکروماس    یهاپژوهش  نهیدر 

  ی مورد بررس یهای توال تی فیک یکار آن بررس که است یکیژنت
تشخ هموپلاسم  یهتروپلاسم  یهای وشانپهم  صیو  و    یو 

 
1- Neighbor-Joining 

  ی هاو حذف داده   شیرایوی  ابهام برا  یخودکار نقاط دارا  شینما
 (. Lopez & Bonasora, 2017) است نییپا تیفیبا ک

کانتیگ   نمونهتولید  هر  برگشت  و  رفت  توالی  از  :  از  بعد 
پایین،  مرحله   کیفیت  با  نواحی  از حذف  منفرد  رشته  یک 

.  شد  تولیدهای رفت و برگشت هر نمونه  همترازی رشته توالی 
 Huangانجام شد )  CAP3 افزار  تولید کانتیگ با استفاده از نرم 

& Madan, 1999 .) 
توالی نوکلئوتیدیهمترازی  توالیهمتراز:  های  با   هاکردن 

صورت گرفت. بعد    BioEditو    Clastal w2افزار  استفاده از نرم 
هم توالیاز  کردن  توالیردیف  مقایسه  از ها،  اطلاع  و  ها 

ها، تنوع نوکلئوتیدی، های ژنتیکی از قبیل تعداد جهشفرأسنجه
  بود  هایی که در آنها جایگزینی مشابه اتفاق افتادهتعداد جایگاه

نرم از  استفاده  با  آنها  تنوع  همچنین    Dnasp v5افزار  و 
(Librado & Rozas, 2009  انجام )شد . 

تکاملی مسیر  تعیین  و  درخت به:  فیلوژنی  ترسیم  منظور 
ژن   نوکلئوتیدی  توالی  جمعیت  FEZLفیلوژنتیک،  های  برای 

نرم از  استفاده  با  بررسی   MEGA6  (Tamura etافزار  مورد 

al., 2013 ها و حذف  بینی گردید. پس از ویرایش توالی ( پیش
از روش  کدکننده  ریغنواحی   استفاده  با  فیلوژنی    1NJ، درخت 

شود که  ( استفاده میQاز ماتریسی )  ،رسم گردید. در این روش
و کمترین مقدار که  روندکار میبهها کل شاخهدر این ماتریس 

و در    دوشمیکننده شباهت بالای دو شاخه باشد انتخاب    بیان
 Bootstrapرود. مقادیر  کار مییک انشعاب از درخت فیلوژنی به 

نمونه   10000وسیله  ه ب ببار  مجدد  آمده گیری  درخت  .  نددست 
 شد.  ترسیم  1با استفاده از رابطه  NJوسیله روش ه فیلوژنی ب

 d (i, j) – Σd (i, k) – Σd (j, k)(r – 2) = (i, j)  1رابطه 
 

ام  k: شاخه  j  ،kو    i  فاصله بین شاخه  :d (i, j)  ،در رابطه بالا
های  : مقدار عددی شاخه Q (i, j)ها و  : تعداد کل شاخه rدرخت،  

i  وj هستند . 
دست آوردن  هبرای ب  2همچنین، از روش حداکثر درستنمایی 

میزان جانشینی به جایگزینی نوکلئوتیدها در بازهای پورینی و 
 پیریمیدینی استفاده شد. 

تع  یهاگاهیجا  اثر  زانیم  نییتع و  محل   نییچندشکل 
QTNمدل    :ها قالب  در  شیر  ترکیبات  بر  چندشکلی   اثرات 

 SASافزار  نرم   GLMهای خطی و رویه  نشانگری با مدل تک
 :مطابق با مدل ریاضی زیر برآورد شدند 4/9نسخه 

 

 Yijk = M + Breedi + SNPj + eijk               2رابطه  
 

رکوردهای مربوط به صفات شیر شامل    Yij  ،در معادله بالا
درصد چربی، درصد پروتئین، لاکتوز و درصد ماده خشک بدون  

صفت  M  است،چربی   هر  شامل    Breedi  ، میانگین  نژاد  اثر 
های  اثر واریانت  SNPjهای آنها و  سیستانی، هلشتاین و آمیخته

تک نشانگر  جایگاه  و  هر  باقیمانده   eijkنوکلئوتیدی  خطای 
های چندگانه از برای تصحیح خطای نوع اول در تست  .هستند

استفاده شد بنفرونی  نهایت  .تست  های  گروه  هایمیانگین  ،در 
مقایسه درصد و روش توکی کرامر    5مختلف در سطح احتمال  

 . ندشد

2- Maximum Composite Likelihood 

 
 آروق   یفرج یو هاد یغلامرضا داشاب، محمد رکوع  ، یکوثر مرادقل 
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 نتایج و بحث 
DNA   و    شداستخراج  یافته با موفقیت  روش نمکی بهینهبه

آگارز   ژل  روی  بر  )شکل    5/0الکترفورز  بیانگر  -1Aدرصد   )
. بودبرای انجام آزمایشات بعدی     DNAکمیت و کیفیت مناسب

با   نانوگرم در میکرولیتر 5/84هر نمونه  DNAانگین غلظت یم
ازنانودراپ جفت    229قطعه    ،سپس  گردید.  محاسبه   استفاده 

با استفاده از پرایمرهای اختصاصی    FEZLبازی از جایگاه ژن  
درجه سانتیگراد با دستگاه ترموسیکلر    60و دمای بهینه اتصال  

شد و محصولات تکثیر بر  تکثیر   (کایامر اپندرف،)  مدل اپندرف
آگارز   ژل  شدند  1روی  الکتروفورز  تکثیر    .درصد  بیانگر  نتایج 

)شکل    ندبوداختصاصی ناحیه هدف و بدون باند غیراختصاصی  
2B-.) 

 
  جفت 229درصد محصولات تکثیر ناحیه یک الکترفورز  ( و Aیافته ) روش نمکی بهینهشده به  استخراج  DNAدرصد  0/ 5الکتروفورز  -1شکل  

 های آنها های مختلف گاوهای هلشتاین، سیستانی و آمیخته در نمونه FEZL (B  )بازی از جایگاه ژن 
Figure 1. Electrophoresis of 0.5% of DNA extracted by the optimized salt method (A) and electrophoresis of 1% of 

amplification products of the 229 bp region of the FEZL gene locus (B) in different samples of Holstein, Sistani, and 
their crossbreds 

 
 229ی  قطعه   : های توالی سانگرسازی دادهویرایش و آماده

از ژن    جفت زنجیرهبه   FEZLبازی  واکنش  پلیمراز  اکمک  ی 
(PCRبا استفاده از آغازگرهای اختصاصی به )  شد  تکثیرخوبی  .

و   اختصاصی  آغازگرهای  مناسب،  حرارتی  برنامه  از  استفاده  با 
قطعه   آزمایشگاهی،  قطعات   229شرایط  بدون  بازی  جفت 

یابی هت توالیج   PCRدست آمد. محصولات  هغیراختصاصی ب
تهران  کاوش  ژن  توپاز  شرکت  تهران(   به  کاوش،  ژن    )توپاز 

 ها با روش سانگر تعیین توالی شدند. و نمونه  ندارسال گردید
آداپتورهایی به هرکدام از نوکلئوتیدها   ، یابی سانگردر توالی

نمایان  دونشمیمتصل   هنگام  در  به که  حساس  سازی 
گراف   هستندپرتونگاری   در  نهایی  نتایج  رنگ و  به  های  ها 

گردند. از چهار رنگ قرمز، مشکی، آبی و  مشخصی نمایان می
به  گوانین،  سبز  تیمین،  نوکلئوتیدهای  تفکیک  برای  ترتیب 

 . نداسیتوزین و آدنین استفاده شده
توالیداده نرمهای  با  و ویرایش    (Chromas)  افزاریابی 

بی توالی بهای  انتهای  ه کیفیت  و  ابتدا  در  حذف    هانمونه ویژه 
. نواحی که دارای پیک نامشخص و روی هم افتاده هستند شدند

نواحی بدون کیفیت در نظر گرفته می به  و مابقی    شوندعنوان 
با فرمت  توالی باقیمانده  آنالیزهای   FASTAهای  انجام  برای 

 بعدی ذخیره شدند. 
نمونه  هر  برگشت  و  رفت  توالی  از  کانتیگ  از    :تولید  بعد 

پایین،  مرحله   کیفیت  با  نواحی  از حذف  منفرد  رشته  یک 
.  شد  تولیدهای رفت و برگشت هر نمونه  همترازی رشته توالی 

نرم  از  استفاده  با  کانتیگ   & CAP3  (Huangافزار  تولید 

Madan, 1999  اطلاعات ورودی  صفحه  که  شد  انجام   )
های رفت و برگشت نمونه و در پایان بعد از اتمام تجزیه  توالی

همسان و  همترازی  می با  تولید  رشته  دو  بسازی  و  ه  گردد 
های ناقص رشته ترمیم  یابی و بخشترتیب خطاهای توالی ینا

 (. 2 )شکلشدند 

توالی )همترازی  همردیف ترازمه  :(Alignmentها  یا    ی 
 پروتئین  و  ایاندی هایتوالی   کردن  های مرتبروش به  کردن  

توالیکه مکانطوریبه   ،شودگفته می بین  ها را های مشابهت 
مکان این  کند.  توالی مشخص  چند  یا  دو  بین  مشابهت    های 

مابین    تکاملی  د نشانگر ارتباط عملکردی، ساختاری یانتوانمی
 .دنها باشتوالی

در   FEZLنمونه مربوط به توالی ژن    27همترازی تعداد  
 MEGAفزار  انژادهای سیستانی و هلشتاین و آمیخته آنها با نرم 

روش   شد  به   Clustal Wبا  انجام  چندگانه  و  دوتایی  صورت 
دلیل نتایج  ه ( ب27و    25،  24،  10نمونه )  چهار(. تعداد  3)شکل  

حذف   نامطلوب  تعداد  همترازی  آنالیزهای   23و  برای  نمونه 
یک قطعه به طول    ،بعدی ذخیره شدند. با حذف نواحی نامطلوب

  masباز برای بررسی ساختارهای ژنتیکی با فرمت    جفت  223
 .ذخیره شد

چندشکلی:  نواحی  کل    شناسایی  چندشکلی  نواحی 
در گاوهای خالص    FEZLهای نوکلئوتیدی جایگاه ژنی  توالی

نمایش داده   4های آنها در شکل  هلشتاین و سیستانی و آمیخته
ای )تغییر تنها در یک  های نقطهها از قبیل جهش. جهش نداشده

به  یا  نوکلئوتید(  ستون،  یک  کاراکترهای  در  تفاوت  صورت 
صورت خط تیره در یک یا چند توالی ظاهر  ای حذفی به جهش

اند و قابل ذکر است که در هر ستون تقریباً نوکلئوتیدهای شده
های دارای نوکلئوتیدهای یکسان و ستون   ندایکسانی قرار گرفته 

ستون  و  مشابه  رنگ  با با  متفاوت  نوکلئوتیدهای  دارای  های 
داده میرنگ  نمایش  متفاوت  نوکلئوتیدی های  اختلاف  شوند. 

ها دلیل چندشکلی در بین نمونه شود به که در هر ستون دیده می 
در  است در    86.  باز  گاوهای   23جفت  به  متعلق  که  نمونه 

های آنها بودند نواحی چندشکلی  سیستانی، هلشتاین و آمیخته 
گردید نمونه ندنمایان  کل  بین  در  با  .  مقایسه  جهت  به  ها 

 . داردل احتماها که میزان هتروزیگوسیتی حداکثر است،  آمیخته

 
 آروق   یفرج یو هاد یغلامرضا داشاب، محمد رکوع  ، یکوثر مرادقل 
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و  سیستانی، هلشتاین در گاوهای خالص FEZLبرای ژن  CAP3افزار های رفت و برگشت هر نمونه با نرمتولید کانتیگ از توالی -2شکل  
 های آنها خته یآم

Figure 2. Contig generation from the forward and reverse sequences of each sample with CAP3 software for the 
FEZL gene in Sistani, Holstein, and their crossbreds

 
در گاوهای هلشتاین،   FEZLبرای ژن  MEGAافزار نرم Clustal W( دوتایی و چندگانه با روش Alignmentنتایج همترازی ) -3شکل  

 های آنها سیستانی و آمیخته 
Figure 3. Pairwise and multiple alignment results with the Clustal W method of MEGA software for the FEZL gene 

in Holstein, Sistani, and their crossbreds 

******************* Contig 1 ******************** 
KM005-F-F-            CCACAGCCTGGTTGATAACATGCGGTTGATGACCTTGCCCGCGGCAGCGCGAGGGTACCA 

____________________________________________________________ 

consensus             CCACAGCCTGGTTGATAACATGCGGTTGATGACCTTGCCCGCGGCAGCGCGAGGGTACCA 

KM005-F-F-            GGCCCAGTTGGCTTGCAGCACACGCCACAGTTGGTTTGCACAACCGTGGCGCCGCACACC 

____________________________________________________________ 

consensus             GGCCCAGTTGGCTTGCAGCACACGCCACAGTTGGTTTGCACAACCGTGGCGCCGCACACC 

KM005-F-F-            GGGCCCCCCCACCACCGCCTCCACCTCCTCCTCCGCCGCCGCCGCGCCGCCCGCCCGAGG 

____________________________________________________________ 

consensus             GGGCCCCCCCACCACCGCCTCCACCTCCTCCTCCGCCGCCGCCGCGCCGCCCGCCCGAGG 

KM005-F-F-            GTTCCACAGCCTGGTTGATGACCTGCGGCTTGATGACCCTGCCCGCGGGCAGCGCCGACG 

KM005-F-R+                                                           GGCAGCGCCGACG 

____________________________________________________________ 

consensus             GTTCCACAGCCTGGTTGATGACCTGCGGCTTGATGACCCTGCCCGCGGGCAGCGCCGACG 

KM005-F-F-            GTACCAGGCCCAGCTCGGCCTTGCAGCACACGCCACAGTTGGTTTTGCACAAGCCGCTGG 

KM005-F-R+            

GTACCAGGCCCAGCTCGGCCTTGCAGCACACGCCACAGTTGGTTTTGCACAAGCCGCTGG 

____________________________________________________________ 

consensus             GTACCAGGCCCAGCTCGGCCTTGCAGCACACGCCACAGTTGGTTTTGCACAAGCCGCTGG 

 

KM005-F-F-            CGCCGCACACCGGGGCCCCCCCACCGCCGCCTCCACCTCCTCCTCCGCCGCCGCCGCTGC 

KM005-F-R+            CGCCGCACACCGGGGCCCCCCCACCGCCGCCTCCACCTCCTCCTCCGCCGCCGCCGCTGC 

____________________________________________________________ 

consensus             CGCCGCACACCGGGGCCCCCCCACCGCCGCCTCCACCTCCTCCTCCGCCGCCGCCGCTGC 

 

.KM005-F-F-            CGCCCGCCCG 

KM005-F-R+            

CGCCCGCCCGGAGGCTGCTTTTCCAGAGCTCAGAGTAACTGAGCAGCGTCTTGGAAACAG 

____________________________________________________________ 

consensus             CGCCCGCCCGGAGGCTGCTTTTCCAGAGCTCAGAGTAACTGAGCAGCGTCTTGGAAACAG 

KM005-F-R+            

CCTCGGGCGGGCGGCAGCGGCGGCGGCGGAGGAGGAGGTGGAGGCGGCGGTGGGGGGGCC 

____________________________________________________________ 

consensus             

CCTCGGGCGGGCGGCAGCGGCGGCGGCGGAGGAGGAGGTGGAGGCGGCGGTGGGGGGGCC 

 

KM005-F-R+            

CGGTGTGCGGCGCCAGCGGCTTGTGCAAACACTGTGGGGTGTGCTGCAAGGCCAGCTGGG 

____________________________________________________________ 

consensus             CGGTGTGCGGCGCCAGCGGCTTGTGCAAACACTGTGGGGTGTGCTGCAAGGCCAGCTGGG 

 

KM005-F-R+            

CCTGGTACGTCGCCTGCCCGCGGGAGGGTCATCAAGCCGCAGGTCATCACCAGGTGTGGA 

____________________________________________________________ 

consensus             CCTGGTACGTCGCCTGCCCGCGGGAGGGTCATCAAGCCGCAGGTCATCACCAGGTGTGGA 

 
 آروق   یفرج یو هاد یغلامرضا داشاب، محمد رکوع  ، یکوثر مرادقل 
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 ی آنها  هاخته یآمدر گاوهای سیستانی، هلشتاین و   FEZLنواحی چندشکلی در توالی ژن  -4شکل  

Figure 4. Polymorphic regions in the sequence of the FEZL gene in Sistani and Holstein cows and their crossbreds  
 

ها یابی ژنوم در دام های توالیوریاهای اخیر در فنپیشرفت
کپی  نتوانمی تعداد  تغییرات  شناسایی  به  منجر  و   (CNV)د 

تا با استفاده   نداد و محققین را قادر ساختهنگرد SNPها میلیون
فنوتیپی   اطلاعات  و  ژنومی  نشانگرهای  اطلاعات  ترکیب  از 

بینی ارزش اصلاحی ژنومی خوبی داشته باشند. مطالعات پیش
تنوع ژنوتیپ به -پیوستگی فنوتیپ های مرتبط منظور شناسایی 

 ;Sanchez et al., 2016)  شوندانجام می با صفات مختلف  

Sanchez et al., 2017  .) 
  FEZLیابی محصولات تکثیر ناحیه اگزون یک ژن  توالی

توالی   در  تنوع  بیانگر  سوئیس  براون  و  هلشتاین  گاوهای  در 
ورم  استنوکلئوتیدها   به  مقاوم  و  مبتلا  گاوهای  مقایسه  در   .

جفت   760و    263،  262سه ناحیه چندشکلی در نواحی    ،پستان
گزارش   یک  اگزون  به  شدندبازی  بازهای  که  تغییر  با  ترتیب 

همراه   نیتوزیسدنین، گوانین به آدنین و تیمین به  آتیمین به  
در هر دو نژاد در گاوهای مقاوم یافت   262یه  حبودند. جهش نا

فقط در    263و در گاوهای مبتلا مشاهده نشد، جهش ناحیه    شد
فقط در   760گاوهای مقاوم براون سوئیس یافت شد و جهش  

 (. Ateya et al., 2022گاوهای مقاوم هلشتاین مشاهده شد )
در گاوهای خالص   FEZLدر مطالعه اگزون یک جایگاه ژن  

آمیخته  Sahiwalهندی   ناحیه    ،Karan Friesهای  و  هشت 
مورد   پنجو   (Indel)چندشکلی شامل سه جایگاه حذف و اضافه  

گردید گزارش  جایگزینی  به ندجهش  منجر  مذکور  تغییرات   .
  12و واریانت    نداشده   1تغییر توالی آمینواسید در ناحیه اگزون  

به واریانت   را  تبدیل نموده   13گلیسین   نداگلیسین و برعکس 
واریانت   و    13که  نشد  گاوهای هندی مشاهده  با گلیسین در 

  . است  مرتبطمقاومت با بیماری ورم پستان در گاوهای هندی  
اضافه شدن یک گلیسین در بسط زنجیره    که   ندانتایج نشان داده

اگزون   ناحیه  مسیر    FEZLژن    1گلیسین  بر  زیادی  اثرات 
دارد  پستان  ورم  بیماری  به  گاوها  کردن  حساس  و  سیتوکین 

(Sugimoto et al., 2011  .)یک مورد جایگزینی در    ،همچنین
  FEZLژن    1تبدیل آمینواسید سرین به پرولین در ناحیه اگزون  

 گزارش شده است. 
در گاوهای    FEZLژن    1در بررسی چندشکلی ناحیه اگزون  

سالم و مبتلا به بیماری ورم پستان کلینیکی گاوهای هلشتاین 
  ند گزارش شد  Cو    A  ،Bسه الگوی    ،SSCPژاپنی با نشانگر  

فراوانی به واریانت   هایکه  سالم  شیری  گاوهای  در  ترتیب  ها 
پستان    014/0و    069/0،  917/0 ورم  به  مبتلا  گاوهای  در  و 

 Ghada)  گزارش شده بودند  125/0و    025/0،  85/0ترتیب  به 

& Behpai, 2019  .) 
شدن در نتیجه اضافه شدن یک کدون در   یک جهش درج

اگزون   طول    FEZLژن    1ناحیه  افزایش  به  منجر  گاوها  در 
 گلیسین پشت سر هم شد   13به    12زنجیره بسط پروتئین از  
 Sugimoto)  بودهمراه    13Gو    12Gکه با تولید دو واریانت  

et al., 2006  بسط زنجیره  است که  گزارش شده   .)13G    با
مرتبط های سوماتیکی بالاتر در گاوهای هلشتاین  شمار سلول

که منجر به    را کاهش داد  5Aو بیان نسبی ژن سیمافورین    بود
شد پستان  ورم  بیماری  به  گاوها  حساسیت   افزایش 

(Sugimoto et al., 2013)  . 
در بین گاوهای هندی و اروپایی    FEZLدرصد شباهت ژن  

طول حدود  به   `5البته در ناحیه    .درصد گزارش شده است  99
کننده گزارش شده است   باز ناحیه بسیار محافظتکیلو جفت  7/0
(Sugimoto et al., 2013).   

مرتبط با مقاومت به    ی های کاندیدایکی از ژن   FEZLژن  
ای که مطالعهنتایج    .ستابیماری ورم پستان در گاوهای شیری  

 
 آروق   یفرج یو هاد یغلامرضا داشاب، محمد رکوع  ، یکوثر مرادقل 
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 33.....................................................................  .........................................................  سیستانی  خالص  درجمعیت گاوهای  FEZLتجزیه بیوانفورماتیکی توالی ژن  

در گاوهای هندی    FEZLژن    1منظور بررسی تنوع در اگزون  به 
آمیخته  با  و  آنها  انجام گرفت   54های  گاو شیری  نشان    رأس 

و    در جمعیت گاوهای هندی آلل غالب بود  13Gکه آلل    ندداد
  5/96در جمعیت مذکور    ، درصد داشت. همچنین  2/98فراوانی  

ژنوتیپ   بودند.    5/3و    13G/13Gدرصد  هتروزیگوت  درصد 
شد  12Gواریانت   گزارش  پستان  ورم  به  مقاومت  با  در  که   ،

   (. Somasundaram et al., 2020گاوهای هندی یافت نشد )
های ماتریس جایگزینی توالی  :هاماتریس جایگزینی توالی

های مختلف در در بین نمونه   FEZLنوکلئوتیدی در جایگاه ژن  
( از rارائه شده است. هر ورودی احتمال جایگزینی )  1جدول  

یک پایه )ردیف( به پایه دیگر )ستون( است. الگوی جانشینی و 
تامورا  هانرخ مدل  )ئن-تحت  نرخ  1993ی  شدند.  برآورد   )

بههاینیجانش مختلف  انتقالی  نرخ  ی  و  پررنگ  صورت 
. برای  نداصورت مورب نشان داده شدههای متقاطع بهجانشینی

طور  نمایی، یک توپولوژی درختی به تخمین مقادیر حداکثر درست
احتمال درستخودکار محاسبه می لگاریتم حداکثر  نمایی  گردد. 

توالی نوکلئوتیدی   23بود و تجزیه و تحلیل شامل    -48/732
رفته    ی از دست هاها و داده های حاوی شکاف بود. تمام موقعیت

موقعیت در مجموعه داده نهایی    191  ،حذف شدند. در مجموع
داشت جایگزینیندوجود  شامل  جایگزینی  نرخ  و .  انتقالی  های 

. جایگزینی انتقالی شامل تبدیل یک باز پورین هستندتقاطعی  
برعکس   و  پیریمیدین  یا    بودبه  تبدیل  تقاطعی  جایگزینی  و 

پیریمیدین   به  پیریمیدین  و  پورین  به  پورین  بازهای  جانشینی 
درصد و   56/32درصد جانشینی انتقالی    ،هابودند. در بین نمونه 

بین    44/67 در  تقاطعی  جانشینی  داد  هانمونه درصد  . رخ 
تر فراوانی کمتر و  دلیل وجود پیوندهای قویه جانشینی انتقالی ب 

به  تقاطعی  پیوندهای سستجانشینی  بیشتری دلیل  فراوانی  تر 
 داشتند.

 
 درستنمایی حداکثر روش  با هاکل نمونه  نیدر ب FEZL یژن گاهیجا یدینوکلئوت هاییتوال ینیگزیجا س یماتر -1جدول 

Table 1. The substitution matrix of the FEZL gene locus nucleotide sequences among all samples by the maximum  
                  likelihood method 

 A T C G 

A - 4.44 12.48 9.26 
T 4.97 - 14.32 11.83 
C 4.97 5.09 - 11.83 
G 3.89 4.44 12.48 - 

جهش   نرخ  ،در جدول  .ندا ( برآورد شده1993نئی )  -جایگزینی تحت مدل تاموراو نرخ    الگو.  است(  ستون )  دیگر  پایه  به(  ردیف)  پایه  یک  از  ورودی   هر   جایگزینی  احتمال
 اند.نشان داده شده  ایتالیک صورتو جهش تقاطعی به ضخیمصورت انتقالی به

Each entry is the probability of substitution (r) from one base (row) to another (column). Substitution pattern and rates were estimated under the 
Tamura-Nei (1993) model. Rates of different transitional substitutions are shown in bold, and those of transversionsal substitutions are shown in 
italics. 

 FEZLهای ژن  ماتریس جانشینی انتقالی و تقاطعی توالی     
ارائه شده است. اعداد در    2دربین گاوهای هلشتاین در جدول  

های انتقالی و اعداد خارج قطر و مورب  جانشینی قطر و پررنگ  
دهند. درصد جانشینی انتقالی  های تقاطعی را نشان می جانشینی
با   تقاطعی    6/50برابر  جانشینی  درصد  و  درصد    4/49درصد 

بالاترین درصد جانشینی تبدیل   ،هایتوال. در بین  ندبرآورد گردید
سیتوزین به تیمین و کمترین درصد جانشینی مربوط به آدنین 

 به تیمین و گوانین به تیمین بودند. 
 

 

 ییبا روش حداکثر درستنما نیهلشتا یگاوها نیدر ب FEZL یژن گاهیجا یدینوکلئوت هاییتوال ینیگزیجا س یماتر -2جدول 
Table 2. The substitution matrix of nucleotide sequences of the FEZL gene locus among Holstein cows by  
                 the maximum likelihood method 

 A T C G 

A - 3.06 9.30 15.36 
T 3.30 - 22.31 9.05 
C 3.30 7.33 - 9.05 
G 5.60 3.06 9.30 - 

جهش   های نرخ  ،در جدول .ندا( برآورد شده1993نئی ) -و نرخ جایگزینی تحت مدل تامورا الگو. است( ستون ) دیگر  پایه به( ردیف) پایه یک از  ورودی  هر  جایگزینی احتمال
 اند.نشان داده شده  ایتالیک صورتو جهش تقاطعی به ضخیمصورت انتقالی به

Each entry is the probability of substitution (r) from one base (row) to another (column). Substitution pattern and rates were estimated under the 
Tamura-Nei (1993) model. Rates of different transitional substitutions are shown in bold, and those of transversionsal substitutions are shown in 
italics. 

 FEZLی ژن  هایتوالماتریس جانشینی انتقالی و تقاطعی  
ارائه شده است. اعداد در    3بین گاوهای سیستانی در جدول    در

های انتقالی و اعداد خارج قطر و مورب  جانشینی قطر و پررنگ  
دهند. درصد جانشینی انتقالی  ای تقاطعی را نشان می جانشینی

درصد    92/71درصد و درصد جانشینی تقاطعی    08/28برابر با  
بالاترین درصد جانشینی تبدیل   ،ها. در بین توالیندبرآورد گردید

آدنین به سیتورین و کمترین درصد جانشینی مربوط به آدنین  
 به تیمین و گوانین به تیمین بودند. 
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 ییبا روش حداکثر درستنما یستانیس یگاوها نیدر ب FEZL یژن گاهیجا یدینوکلئوت هاییتوال ینیگزیجا س یماتر -3جدول 
Table 3. The substitution matrix of nucleotide sequences of the FEZL gene locus among Sistani cows by the maximum  
                likelihood method 

 A T C G 

A - 4.61 13.98 8.85 
T 5.00 - 11.78 12.38 
C 5.00 3.88 - 12.38 
G 3.57 4.61 13.98 - 

جهش   های نرخ  ،در جدول .ندا( برآورد شده1993نئی ) -و نرخ جایگزینی تحت مدل تامورا الگو. است( ستون ) دیگر  پایه به( ردیف) پایه یک از  ورودی  هر  جایگزینی احتمال
 اند.نشان داده شده  ایتالیک صورتو جهش تقاطعی به ضخیمصورت انتقالی به

Each entry is the probability of substitution (r) from one base (row) to another (column). Substitution pattern and rates were estimated under the 
Tamura-Nei (1993) model. Rates of different transitional substitutions are shown in bold, and those of transversionsal substitutions are shown in 
italics. 

 FEZLی ژن  هایتوالماتریس جانشینی انتقالی و تقاطعی  
آمیخته در جدول   گاوهای  اعداد در    4دربین  است.  ارائه شده 

های انتقالی و اعداد خارج قطر و مورب  جانشینی قطر و پررنگ  
دهند. درصد جانشینی انتقالی  های تقاطعی را نشان می جانشینی

درصد    45/66درصد و درصد جانشینی تقاطعی    55/33برابر با  
بالاترین درصد جانشینی تبدیل   ،ها. در بین توالیندبرآورد گردید

سیتوزین به تیمین و کمترین درصد جانشینی مربوط به آدنین 
به تیمین و گوانین به تیمین بودند. 

 
 ییبا روش حداکثر درستنما ختهیآم یگاوها نیدر ب FEZL یژن گاهیجا یدینوکلئوت هایتوالی ینیگزیجا س یماتر -4جدول 

Table 4. The substitution matrix of nucleotide sequences of the FEZL gene locus among crossbred cows by  
                  the maximum likelihood method 

 A T C G 
A - 4.45 12.56 11.10 
T 4.49 - 13.43 11.72 
C 4.49 4.76 - 11.72 
G 4.26 4.45 12.56 - 

نرخ جهش   ،در جدول  .ندا ( برآورد شده1993نئی )  -و نرخ جایگزینی تحت مدل تامورا  الگو.  است(  ستون )  دیگر  پایه  به(  ردیف)  پایه  یک  از  ورودی   هر   جایگزینی  احتمال
 اند.نشان داده شده  ایتالیک و جهش تقاطعی به صورت ضخیمانتقالی به صورت 

Each entry is the probability of substitution (r) from one base (row) to another (column). Substitution patterns and rates were estimated under the 
Tamura-Nei (1993) model. Rates of different transitional substitutions are shown in bold, and those of transversionsal substitutions are shown in 
italics.  

جمعیت  5جدول   بین  جایگزینی  هلشتاین،  درصد  های 
آمیخته و  میسیستانی  نشان  را  کمها  و  بالاترین  ترین  دهد. 

ترتیب مربوط به جمعیت هلشتاین و درصد جانشینی انتقالی به 

های تقاطعی، بالاترین و  سیستانی بودند. همچنین در جانشینی
بهکم جانشینی  درصد  جمعیتترین  به  متعلق  های ترتیب 

 سیستانی و هلشتاین بودند.
 

 FEZLها در جایگاه ژن های هلشتاین، سیستانی و آمیخته درصد انواع جایگزینی انتقالی و تقاطعی در بین جمعیت -5جدول 
Table 5. The percentages of transitional and transversional substitution types among Holstein, Sistani, and crossbred  
                populations in the FEZL gene 

 درصد جانشینی انتقالی  ( Population) جمعیت
Transitional substitution % 

 درصد جانشینی تقاطعی
Transversional substitution % 

 50.6 49.4 (Holstein) هلشتاین
 28.08 71.92 ( Sistani) سیستانی

 33.55 66.45 ( Crossbred) آمیخته
 32.56 67.44 (Total population)جمعیت  کل

 

ژن  توالیدرصد   جایگاه  مختلف  بین    FEZLهای  در 
های آنها در  ی مختلف هلشتاین، سیستانی و آمیختههاتیجمع

بین تمام جمعیت  6جدول   است. در  تیمین   ،هاآورده شده  باز 

کمترین درصد و باز گوانین بالاترین فراوانی را داشتند. بالاترین  
ترتیب مربوط  درصد بازهای آدنین، تیمین، سیتوزین و گوانین به 

 ها، سیستانی و هلشتاین بودند.های سیستانی، آمیختهبه جمعیت 
 
 در داخل و بین گاوهای خالص و آمیخته سیستانی با روش حداکثر درستنمایی   FEZLی نوکلئوتیدی جایگاه ژنی  های توالدرصد فراوانی    -6جدول  

Table 6. Percentage frequencies of nucleotide sequences of the FEZL gene locus within and between purebred and  
               crossbred cows by the maximum likelihood method 

 A T C G ( Population) جمعیت
 13.36 12.37 37.63 36.64 ( Holstein) گاوهای هلشتاین
 13.89 12.81 38.87 34.4 ( Sistani) گاوهای سیستانی

 13.53 13.41 37.8 35.27 (Crossbred) هاآمیخته
 14.75 13.16 37.01 35.08 (Total population) کل جمعیت

 

( بیانگر میزان  rضریب نسبت جانشینی انتقالی به تقاطعی )
ی گذشته است. حد خنثی  ادورهتغییرات ژنتیکی و تکامل در طی  

با   برابر  از  ا   5/0کیمورا  بالاتر  مقادیر  و  نقش    5/0ست  بیانگر 
از   ت  5/0انتخاب در تکامل و کمتر  انتخاب و  ثیر  أعدم دخالت 

. در مطالعه ندسایر عوامل تکاملی مانند مهاجرت و جهش هست

ست که در طی  ابالاترین ضریب مربوط به نژاد هلشتاین    ،حاضر
قرار داشتند و    هاانتخابی گذشته تحت تأثیر بالاترین  هادهه

کمتر   نقش  بیانگر  که  بود  سیستانی  نژاد  به  مربوط  کمترین 
 (.7)جدول  استانتخاب در تکامل این نژاد 
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 35.  .............................................................................................................................  درجمعیت گاوهای خالص سیستانی  FEZLتجزیه بیوانفورماتیکی توالی ژن  

 های آنهاهای هلشتاین، سیستانی و آمیخته در جمعیت  FEZLضریب جایگزینی انتقالی به تقاطعی در جایگاه ژن  -7جدول 
Table 7. Transitional and transversional substitution coefficients at the FEZL gene locus in Holstein, Sistani, and their  
               crossbred populations 

 (rنسبت جایگزینی انتقالی به تقاطعی ) ( Population) جمعیت
Ratio of transition to transversional substitution 

 0.75 (Holstein) هلشتاین
 0.3 ( Sistani) سیستانی

 0.37 ( Crossbred) آمیخته
 0.38 ( Total) کل

 

فیلوژنتیکی تحلیل  و  تحلیل  :تجزیه  و  های تجزیه 
این از  هستند  تخمینی  اعضا  فیلوژنتیکی  چگونه  یک   یکه 

توانند در طی علم تکامل از هم اشتقاق پیدا کرده  خانواده می
های جایگزینی، حذف، وسیله مطالعه جهشباشند. این روابط به 

د که در معرض  نشوازدیاد و جهش با آرایش مجدد تعیین می
.  (Petersen & Seberg, 2003)د  نگیرانتخاب طبیعی قرار می
نام درخت ها با استفاده از نمودارهایی به روابط تکاملی بین توالی 

  ،د. هدف از آنالیزهای فیلوژنتیکینشو فیلوژنتیکی نشان داده می 
  هایی است که نشان صورت درختها بهکشف ترتیبی از شاخه 

نیز یک آزمون    Bootstrapد.  نها باشدهنده بهترین روابط توالی 
های برداریهای فیلوژنی با استفاده از روش نمونه آماری درخت

  های ترسیمهای اولیه است و برای آزمون درخت متعدد از داده
شود. کار گرفته میای و درستنمایی به های فاصلهشده با روش

صورت عدد در کنار درخت نمایان نتایج حاصل از این درخت به
د و در واقع درصد دفعاتی است که هر شاخه مشخص  نگردمی

های حاصل  برداری مختلف توسط این آزمون و درختدر نمونه 
 . (Zhang et al., 2009)شود از آن تشکیل می 

و  هلشتاین  سیستانی،  گاوهای  فیلوژنتیکی  تجزیه  نتایج 
درخت فیلوژنی با   .ندانمایش داده شده  5آمیخته آنها در شکل  

تعداد   و  همسایگی  اتصال  انجام    10000روش  آزمون  تکرار 
ی  هاگروه در    های توالگرفت. اعداد روی شاخه میزان همپوشانی  

 .دندهیممختلف را نشان 
 

 
های آنها با روش اتصال  در گاوهای هلشتاین، سیستانی و آمیخته  FEZLهای نوکلئوتیدی جایگاه ژن نتایج تجزیه فیلوژنی توالی -5شکل  

 (. NJهمسایگی )
Figure 5. The results of the phylogeny analysis of the nucleotide sequences of the FEZL gene locus in Holstein, 

Sistani, and their crossbreds by the neighbor joining (NJ) method 
 

 ( ژنتیکی  )واگرایی(  فاصله  میانگین    :(Distanceمیانگین 
و  سیستانی  هلشتاین،  نژادهای  درون  و  بین  در  واگرایی 

آنها در جدول  آمخته ارائه شده است. تجزیه و تحلیل    8های 
گیری در  های پایه در هر جفت باز از میانگین تعداد جایگزینی

ی  ئن-های دنباله در هر گروه با استفاده از مدل تاموراتمام جفت 
می  و  محاسبه  نژادها  درون  در  واگرایی  میزان  بالاترین  گردد. 

( 15/0های هلشتاین و سیستانی )ها مربوط به آمیخته جمعیت
درون  واگرایی  میزان  کمترین  و  سیستانی  نژادی  بود  نژاد  به 

در    داشت  تعلق(  044/0) برنامه   50که  تحت  اخیر  های سال 
داشته قرار  نژادی  برنامهاست  حفاظت  اما کمتر  انتخاب  ،  های 

گردیده مختلف،  ندااجرا  نژادهای  بین  در  واگرایی  میزان  از   .
( و 126/0ها با هلشتاین )خته یبالاترین میزان واگرایی بین آم
( بود. نتایج واگرایی  012/0ها )کمترین بین سیستانی با آمیخته 

که    ندانمایش داده شده  8ها در جدول  در بین هر جفت از دام 
. اعداد  استمتغیر    434/0میزان واگرایی در دامنه بین صفر تا  
میانگین هر سایت و اعداد  پایین قطر میانگین واگرایی بر حسب  

. میانگین  دندهی مبالای قطر خطای استاندارد برآورد ها را نشان  
  014/0با خطای استاندارد    102/0واگرایی کل جمعیت برابر با  

 محاسبه شد. 
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 36......................... ............................................................................................................................. 1404/ 3های تولیدات دامی سال شانزدهم/ شماره پژوهش

 
 های  بین و داخل نژادهای هلشتاین، سیستانی و آمیخته   FEZLهای توالی جایگاه ژن  برآورد میانگین واگرایی تکاملی بر روی جفت  -8جدول  

 د(ندهخطای برآورد را نشان می  پرانتزآنها )اعداد داخل               
Table 8. Estimation of the average evolutionary divergence on the sequence pairs of the FEZL gene locus between and  
               within the Holstein, Sistani, and their crossbreds (the numbers in the parentheses show the standard errors) 

 (Crossbredsها )آمیخته ( Sistani) سیستانی (Holstein) هلشتاین ( Population) جمعیت

 0.104 0.018 0.019( 0.018) (Holstein) هلشتاین

 0.12 (0.008)0.044 0.012 ( Sistani) سیستانی

 0.126 0.096 (0.023 )0.15 (crossbreds) هاآمیخته

ی پایه  هاینی گز یجا. تعداد  دندهیمرا نشان    ها تیجمعباز درون نژادها و اعداد خارج از قطر میانگین واگرایی در بین نژادها و    اعداد روی قطر میانگین واگرایی بر حسب جفت 
( انجام  Tamura & Nei, 1993نی )-تاموراها با استفاده از مدل  های دنباله در هر گروه نشان داده شده است. تجزیه و تحلیل گیری در تمام جفتدر هر سایت از میانگین

 . ندشد
The numbers on the diameter show the average divergence in base pairs within breeds, and those outside the diameter show the average divergence 
between breeds and populations. The number of base substitutions per site is shown by averaging across all sequence pairs in each group. Analyses 
were performed using the Tamura-Nei model (Tamura & Nei, 1993). 

( ژنتیکی  تفرق  تفرق    :(Diversityمیزان  میزان  نتایج 
ژن   جایگاه  در  مختلف   FEZLژنتیکی  نژادهای  بین  در 

ها در جدول های آنها و کل جمعیت هلشتاین، سیستانی و آمیخته
شده   9 جایگزیننداارائه  تعداد  از  .  سایت  هر  در  پایه  های 

ها محاسبه گردیده است. محاسبات میانگین تنوع در زیرجمعیت

ها با استفاده از مدل حداکثر درستنمایی ترکیبی تجزیه و تحلیل
( استراپ  بوت  روش  با  شد  1000و  انجام  میانگین  ندتکرار(   .

 01/0با خطای استاندارد    1/0ها  تفرق در بین نژادها و جمعیت
 محاسبه شد. 

 

 FEZLهای آنها در جایگاه ژن  های مختلف هلشتاین، سیستانی و آمیخته میانگین تفرق ژنتیکی یا تکامل بین جمعیت -9جدول 
Table 9. Average genetic diversity or evolution between different populations of Holstein, Sistani, and their crossbreds  
               at the FEZL gene locus 

 میانگین تفرق ژنتیکی  
Mean of genetic diversity 

 خطای استاندارد 
Standard error 

 0.1 0.01 ( Mean diversity of within populations) هاجمعیتمیانگین تفرق بین 
 0.1 0.01 (Mean diversity of total populations) ها جمعیتمیانگین تفرق کل 

 0.01 0.03 ( Coefficient of evolution diversity) ضریب تمایز تکاملی
 

ی جایگاه ژن گزاربرهمتجزیه و    :تجزیه نواحی چندشکلی
FEZL    باز در گاوهای هلشتاین، سیستانی   جفت   223به طول

که   ندنشان داد  را  جایگاه چندشکلی  77های آنها تعداد  و آمیخته
دوجفت  33 )شکل  باز  بودند  ترتیب  6واریانتی  بالا  در  اعداد   .)

را نشان    FEZLبازی ژن    جفت  223نواحی چندشکلی در طول  
دو  33تعداد    .دندهیم شدجایگاه  مشاهده  هم    که   ندواریانتی 

بین   در  داشت  یهانمونه توزیع  تعداد  7)شکل    ندمختلف    نه (. 

در نژادهای هلشتاین، سیستانی و    FEZLجایگاه در توالی ژن  
بودند که از این بین سه مورد تنها واریانتی  ی آنها سههاختهیآم

مختلف    یهانمونه در یک نمونه مشاهده شد و مابقی در بین  
تعداد دو جایگاه از توالی ژن    ،(. در نهایت8اند )شکل  توزیع شده 

FEZL    آللی    چهارواریانتی یا  ی مختلف چهارهاتیجمعدر بین
 (. 9فرد بودند )شکل هبهای منحصربودند که آلل 

 
 های آنها های مختلف هلشتاین، سیستانی و آمیخته در جمعیت FEZLهای جایگاه ژنی واریانتی منحصربه فرد توالی نواحی دو  -6شکل  

Figure 6. Unique two-variant regions of FEZL gene locus sequences in different populations of Holstein, Sistani, and 
their crossbreds.  
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 37.....................................................................  .........................................................  سیستانی  خالص  درجمعیت گاوهای  FEZLتجزیه بیوانفورماتیکی توالی ژن  

 
 های آنهاهای مختلف هلشتاین، سیستانی و آمیختهدر جمعیت  FEZLهای جایگاه ژنی توالی منحصر ریغواریانتی نواحی دو  -7شکل  

Figure 7. Two non-unique variant regions of FEZL gene locus sequences in different populations of Holstein, Sistani, 
and their crossbreds. 

 

 
 های آنها های مختلف هلشتاین، سیستانی و آمیخته در جمعیت  FEZLهای جایگاه ژنی واریانتی توالینواحی سه  -8شکل  

Figure 8. Three-variant regions of FEZL gene locus sequences in different populations of Holstein, Sistani, and their 
crossbreds.  

 

 
 های آنها های مختلف هلشتاین، سیستانی و آمیخته در جمعیت  FEZLهای جایگاه ژنی  واریانتی توالی نواحی چهار -9شکل  

Figure 9. Four-variant regions of FEZL gene locus sequences in different populations of Holstein, Sistani, and their 
crossbreds  

 

جفت باز از ژن    223تجزیه نواحی حذف و اضافه در طول  
FEZL   و سیستانی  هلشتاین،  مختلف  نژادهای  بین  در 

بیانگر  هاختهیآم آنها  که    30ی  بود  اضافه  و  حذف  ناحیه 
. متوسط طول رویداد نداارائه شده  10ی آنها در جدول  هایژگیو

اضافه   و  و  ب  جفت   53/1حذف  ناحیه حذف  و متوسط طول  از 
بود  جفت  24/1اضافه   ها و میزان تفرق  . تعداد هاپلوتیپندباز 

ب کل  ههاپلوتیپی  در  اضافه  و  حذف  شامل   هاتیجمعواسطه 
آمیخته  و  سیستانی  به هلشتاین،  آنها    99/0و    21ترتیب  های 

ضریب تفرق حذف و اضافه و تفرق حذف و   ،بودند. همچنین
محاسبه شدند.    025/0و    67/5ترتیب  ازای هر سایت به اضافه به 
محاسبه شد که در سطح    - 147/1(  Dضریب تاجیما )  ،در نهایت
 دار بود.درصد غیرمعنی 5احتمال 

 

 های آنهاهای مختلف هلشتاین، سیستانی و آمیختهدر جمعیت  FEZLهای جایگاه ژن تجزیه نواحی حذف و اضافه توالی -10جدول 
Table 10. Analysis of deletion and addition regions of the FEZL gene locus in different populations of Holstein, Sistani,  
                and their crossbreds  

  تغییرات به واسطه حذف و اضافه 
 30 (Total number of InDel events) تعداد کل وقوع حذف و اضافه

 1.53 ( Average InDel length event) متوسط طول رویداد هر حذف و اضافه
 1.24 (Average InDel length) متوسط  طول ناحیه حذف و اضافه

 21 (Number of InDel Haplotypes) تعداد هاپلوتیپ ناشی از حذف و اضافه
 0.99 (InDel Haplotype Diversity) تفرق هاپلوتیپی ناحیه حذف و اضافه

 5.67 (InDel Diversity)  تفرق حذف و اضافه
 0.025 (InDel Diversity per site) ازای هر سایتتفرق حذف و اضافه به

D تاجیما (Tajima's D) -1.147 
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 38......................... ............................................................................................................................. 1404/ 3های تولیدات دامی سال شانزدهم/ شماره پژوهش

ها شامل هلشتاین، سیستانی و  دو جمعیتبه نتایج تجزیه دو
. در دو نژاد هلشتاین نداارائه شده  11های آنها در جدول  آمیخته

  37جایگاه چندشکلی در نتیجه    35و    36ترتیب  و سیستانی به 
متفاوت در دو   نوکلئوتید  تعداد  جهش مشاهده گردید. متوسط 

به میزان   044/8و    64/17ترتیب  نژاد هلشتاین و سیستانی  و 
به  نوکلئوتیدی  .  ندمحاسبه گردید  04/0و    089/0ترتیب  تفرق 

های چندشکلی در نژاد هلشتاین نشان سایت جهش   35تعداد  
دادند، اما در نژاد سیستانی هموزیگوت بودند و همچنین تعداد  

که در نژاد    ندسایت در نژاد سیستانی چندشکلی نشان داد  35
جهش هم در    دوشکل و هموزیگوت بودند. تعداد  هلشتاین هم

 بین هر دو نژاد مشترک بودند.  
و   هلشتاین  نژاد   51و    37ترتیب  به   ها ختهیآمدر جمعیت 

جهش مشاهده   51و    38ترتیب  جایگاه چندشکلی در نتیجه به 
. متوسط تعداد نوکلئوتید متفاوت در دو نژاد هلشتاین و  ندگردید

و میزان تفرق نوکلئوتیدی   67/25و  86/17ترتیب به هاختهیآم
تعداد    13/0و    09/0ترتیب  به  گردید.  سایت   14محاسبه 

در جهش اما  دادند،  نشان  هلشتاین  نژاد  در  چندشکلی  های 
بودندآمیخته همشکل  در    27تعداد    ،همچنین  . ها  سایت 
دادآمیخته نشان  چندشکلی  جهش  هلشتاین   ندها  نژاد  در  که 

تعداد  هم بودند.  و هموزیگوت  در   28شکل  جهش چندشکلی 
 بین هر دو نژاد مشترک بودند.  

و   نژاد سیستانی    49و    34ترتیب  به   هاخته یآمدر جمعیت 
جهش مشاهده   49و    36ترتیب  جایگاه چندشکلی در نتیجه به 

. متوسط تعداد نوکلئوتید متفاوت در دو نژاد سیستانی و  ندگردید
نوکلئوتیدی   5/24و    84/7ترتیب  به  هاختهیمآ تفرق  میزان  و 

تعداد    13/0و    04/0ترتیب  به  گردید.  سایت   31محاسبه 
در  جهش اما  دادند،  نشان  سیستانی  نژاد  در  چندشکلی  های 
همآمیخته بودندها  در   44تعداد    ،همچنین  .شکل  سایت 
دادآمیخته نشان  چندشکلی  سیستانی    ندها جهش  نژاد  در  که 

تعداد  هم بودند.  و هموزیگوت  در   10شکل  جهش چندشکلی 
 بین هر دو نژاد مشترک بودند.  

 
 های  های مختلف هلشتاین، سیستانی و آمیختهدوی جمعیتبهدر مقایسات دو  FEZLهای جایگاه ژن تجزیه نواحی چندشکلی توالی -11جدول 

 آنها                
Table 11. Analysis of polymorphic regions of FEZL gene locus sequences in pairwise comparisons of different  
                   populations of Holstein, Sistani, and their crossbreds. 

 جمعیت
Population 

 تعداد نمونه 
Sample 

 تعداد کل ناحیه چندشکل
Total number of 

polymorphic sites 

 ها جهش تعداد کل 
Total number of 

mutations 

متوسط تعداد نوکلئوتید 
 متفاوت 

Mean of different 
nucleotides 

 تفرق نوکلئوتیدی
Nucleotide 
diversity 

 9 36 37 17.64 0.089 (Holstein) هلشتاین
 10 35 37 8.04 0.04 ( Sistani) سیستانی

 19 68 72 16.42 0.08 ( Total) کل
 

 9 37 38 17.86 0.09 (Holstein) هلشتاین
 4 51 51 25.67 0.13 (Crossbreds) هاآمیخته

 13 58 65 20.49 0.1 ( Total) کل
 

 10 34 36 7.84 0.04 ( Sistani) سیستانی
 4 49 49 24.5 0.13 (Crossbreds) هاآمیخته

 14 74 80 12.44 0.06 ( Total) کل
 

مختلف  ویژگی نژادهای  در  شیر  ترکیبات  توصیفی  های 
آمیخته  و  سیستانی  جدول  هلشتاین،  در  آنها  آورده    12های 

بالاتریننداشده مربوط  ترتیب  به چربی    هایدرصد  و کمترین  . 
 های. میانگینند( بود8/2ها ) آمیخته و( 28/5به نژاد سیستانی )

درصد لاکتوز و درصد ماده خشک بدون چربی در نژاد هلشتاین 
  37/4ترتیب  درصد و در نژاد سیستانی به   5/5و    05/3ترتیب  به 
درصد  01/8و   بودند.  نژاد  هایدرصد  در  شیر  های پروتئین 

.  نددرصد محاسبه شد  16/3و    5/2ترتیب  هلشتاین و سیستانی به 
ها اعم از چربی، پروتئین،  میزان درصد ترکیبات شیر در آمیخته 

نژاد  از هر دو  بدون چربی کمتر  میزان ماده خشک  و   لاکتوز 
 خالص بود.  

تغییرات   درون  ضریب  در  تنوع  نشان    هاتیجمعمیزان  را 
. ضریب تغییرات در تمام صفات شیر نژاد هلشتاین بالاتر دهدیم

آمیخته و  سیستانی  جمعیت  دو  هلشتاین  از  نژاد  در  بود.  ها 
. در  بالاترین میزان تنوع مربوط به درصد چربی و پروتئین بود

ها ها هم میزان تنوع درصد چربی در درون جمعیت سایر جمعیت
تعداد رکورد برای توصیف  محدودیت  بالاترین مقدار بود. البته  

نژادهای مذکور   است  صفات شیر در  در مطالعه حاضر ممکن 
مناسبی مطالعات هر  .باشدنها  جمعیت  برای  معیار  که  چند 

متعددی با تعداد نمونه کم و در شرایط مشابه انجام و گزارش  
  ، ستاتر از اثر نژاد در مطالعه حاضر  آنچه که مهماما  ،  نداشده

پذیری ها و توان ترکیبدام  ها درآلل   فرادینثیر اثرات ا أبررسی ت
به   استآنها   اثرات  نظر  که  بررسی  برای  مناسبی  شاخص 

انتخاب    . باشدهای تأثیرگذار بر ترکیبات شیر  چندشکلی در ژن 
ژنتیکی برای افزایش و تغییر خواص کمی شیر و ترکیبات آن  

و هیچ دلیلی برای رد اثرات انتخاب و است  آمیز بوده  موفقیت
نیست نژادها  در  ژنتیکی  حاضر  .تغییرات  حال  هدف    تنها  ،در 

هزینه تکنولوژیکاهش  اساس  بر  فنوتیپی  و های  جدید  های 
 (. Cole et al., 2023) استاستفاده از مهندسی ژنتیک 

  13نتایج تجزیه واریانس اثر نژاد بر ترکیبات شیر در جدول  
درصد پروتئین    . اثر نژاد برای تمام اجزای شیر به جزنداارائه شده 

منظور بررسی اثر نژاد بر  ای که بهدر مطالعه دار بود.بسیار معنی
رأس از    12ترکیبات شیر در روش نگهداری و مدیریت سنتی با  

، اثر نژاد بر صفات درصد سه نژاد گاو بومی نیجریه انجام گرفت 
معنی شیر  کل  خشک  ماده  مقدار  و  شد  چربی  گزارش  دار 

(01/0P <   اما تأثیری بر ترکیب آمینواسیدها و مواد معدنی ،)
  است ( که مطابق با نتایج مطالعه حاضر   < 05/0Pشیر نداشت )

(Adesina, 2012).   ای دیگر در بین نژادهای خالص و  مطالعه
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 39.....................................................................  .........................................................  سیستانی  خالص  درجمعیت گاوهای  FEZLتجزیه بیوانفورماتیکی توالی ژن  

اثر نژاد    و  آمیخته هلشتاین با نژادهای بومی چینی انجام گرفت،
چربی،   پروتئین،  درصد  معنیو  بر  کل  جامد    دارمواد 

(01/0P < )  وزن مولکولی پروتئین بر    آن  گزارش شد، اما تـأثیر
بود ) در مطالعه   ،همچنین  (.Yang et al., 2013کازئین کم 

رأس گاو شیری    32در تحت شرایط محیطی مشابه با    کهدیگر  
گروه   هر  از  و  گروه  چهار  خالص    هشت در  نژاد  شامل  رأس 

جرسی آمیخته  اتیوپی،  بومی  آمیخته  -هلشتاین،  و  بومی 
به -جرسی  -هلشتاین و  اول شیردهی   60مدت  بومی در دوره 

روز انجام گرفت، اثر نژاد بر عملکرد، درصد لاکتوز، درصد چربی  
معنی  شیر  خشک  ماده  مقدار  شد    ( > 01/0P)دار  و  گزارش 

(Kebede, 2018 .)

 
 های آنها خصوصیات توصیفی ترکیبات شیر در نژادهای هلشتاین، سیستانی و آمیخته  -12جدول 

Table 12. Descriptive properties of milk compounds in Holstein, Sistani, and their crossbreds 

 ترکیبات شیر
Milk Components 

تعداد 
 نمونه 

Sample 

 (Holstein) هلشتاین
 میانگین 
Mean 

 حداقل
Minimum 

 حداکثر 
Maximum 

 انحراف معیار 
Standard 
deviation 

 ضریب تغییرات 
Coefficient of 

variation 
 10 3.26 0.87 6.03 1.66 51 ( % Fat)درصد چربی 

 10 2.5 1.19 6.11 1.43 57 ( % Protein)درصد پروتئین 
 10 3.05 1.4 6.33 1.41 46 ( % Lactose)درصد لاکتوز 

 10 5.5 3.29 6.5 1.24 22 (% Dry matter)درصد ماده خشک بدون چربی 
 ( Sistani) سیستانی  

 10 5.28 3.13 7.38 1.35 25.5 ( % Fat) درصد چربی
 10 3.16 2.4 3.78 0.47 14.78 ( % Protein) درصد پروتئین
 10 4.37 3.2 5.25 0.69 15.78 ( % Lactose) درصد لاکتوز

 10 8.01 6.31 9.77 1.31 16.31 (% Dry matter) درصد ماده خشک بدون چربی
 (Crossbreds) هاآمیخته  

 7 2.8 2.37 3.46 0.46 16.42 ( % Fat) درصد چربی
 7 1.85 1.74 2.18 0.22 11.89 ( % Protein) درصد پروتئین
 7 2.39 2.2 2.89 0.34 14.22 ( % Lactose) درصد لاکتوز

 7 4.94 4.64 5.78 0.56 11.33 (% Dry matter) چربیدرصد ماده خشک بدون 
 (Total population) کل جمعیت  

 27 4.1 1.21 7.38 1.66 40.49 ( % Fat) درصد چربی
 27 2.68 1.19 6.1 1.04 38.8 ( % Protein) درصد پروتئین
 27 3.51 1.4 6.3 1.26 35.89 ( % Lactose) درصد لاکتوز

 27 6.54 3.29 9.77 1.82 27.82 (% Dry matter) درصد ماده خشک بدون چربی
 

 های آنها نتایج تجزیه واریانس اثرات نژاد دام بر ترکیبات شیر در گاوهای هلشتاین، سیستانی و آمیخته  -13جدول 
Table 13. The results of analysis of variance for the effects of breed on milk composition in Holstein, Sistani, and their  
                crossbred cows. 

   منابع تغییرات
(Source of variation ) 

 صفت
Traits 

 درجه آزادی
df 

 محموع مربعات
SS 

 میانگین مربعات 
MS 

 ل سطح احتما Fضریب 
P-value 

 اثر نژاد 
Breed effect 

 ** 2 27.03 13.52 6.89 0.005 ( Fat percentage)  درصد چربی شیر 
 Protein) درصد پروتئین شیر 

percentage) 2 5.35 2.68 2.88 0.08 ns 

 Lactose) درصد لاکتوز شیر 

percentage) 2 14.37 7.18 6.91 0.005 ** 

   درصد ماده خشک بدون چربی
(Dry matter percentage ) 2 44.48 22.24 15.52 0.0001 ** 

 ( P> 05/0) هستنددار بیانگر عدم اختلاف معنی nsو  01/0ها در سطح کمتر از  میانگین ی دار** بیانگر معنی
 **Means are significant at the level of < 0.01, and ns means no significant difference (P > 0.01) 

.

مدل  قالب  در  شیر  ترکیبات  بر  چندشکلی   های  اثرات 
برآورد   4/9نسخه    SASافزار  نرم   GLMنشانگری و رویه  تک

.  ندابرای صفات مختلف ارائه شده  14تا    10های  قالب شکل و در  
های با بالاترین SNPبرای توصیف نموداری اثرات و شناسایی 
(  log p-value-داری )اثر از منفی لگاریتم سطح احتمال معنی

   .استفاده شد
بر صفت درصد چربی شیر در   اثرات چندشکلی نشانگرها 

نشانگر چندشکلی در توالی ژن    66. تعداد  نداارائه شده  10شکل  
FEZL    دار در ایجاد نشانگر اثرات معنی  27شناسایی گردید که

  ، دارتنوع درصد چربی شیر داشتند. از بین تمام نشانگرهای معنی
بالاترین تآثیر را داشت. یکی از    97در موقعیت    SNPجایگاه  

بودن  بالا  ،های چندگانه در جایگاه چندشکلیمشکلات در تست 
اول   نوع  آزمون   است میزان خطای  از  یکی  پیشنهادی های  و 

برای کاهش خطای نوع اول استفاده از تست بنفرونی است. اگر  
یک   فقط  گردد،  استفاده  بنفرونی  تست  از  حاضر  مطالعه  در 

در انتهای   دار بر ترکیب شیر دارد که تقریباًنشانگر تاثیر معنی
. شتناحیه ژنی مورد مطالعه قرار دا
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 40......................... ............................................................................................................................. 1404/ 3های تولیدات دامی سال شانزدهم/ شماره پژوهش

 
 های آنهاد میزان اثرات نواحی چندشکلی بر صفات درصد چربی شیر در گاوهای هلشتاین، سیستانی و آمیخته ر و برآ -10شکل  

Figure 10. Evaluation of the effects of polymorphic regions on the milk fat percentage trait in Holstein, Sistani, and 
their crossbred cows 

 

اثرات چندشکلی نشانگرها بر صفت درصد پروتئین شیر در  
در توالی ژن   SNP. تعداد سه چندشکلی نداارائه شده  11شکل 

FEZL  گردید اثرات    ندشناسایی  درصد   داریمعنکه  تنوع  در 

نشانگر   داشتند.  شیر  درصد   SNP97پروتئین  صفت  همانند 
بین   در  تنوع  ایجاد  در  مهمی  نقش  درصد هادامچربی  در  ی 

 . پروتئین شیر داشت
 

 
 های آنها گاوهای هلشتاین، سیستانی و آمیخته برآورد اثرات نواحی چندشکلی بر صفت درصد پروتئین شیر در  -11شکل  

Figure 11. Estimation of the effects of polymorphic regions on the milk protein percentage trait in Holstein, Sistani, 
and their crossbred cows 

 

اثرات چندشکلی نشانگرها بر صفت درصد لاکتوز شیر در  
نشانگر چندشکلی در توالی ژن    66. تعداد  نداارائه شده  12شکل  

FEZL  گردید معنی  33که    ندشناسایی  اثرات  در نشانگر  دار 

ایجاد تنوع درصد لاکتوز شیر داشتند. از بین تمام نشانگرهای  
 بالاترین تآثیر را داشت.   97در موقعیت  SNPجایگاه  ،دارمعنی
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 41.  .............................................................................................................................  درجمعیت گاوهای خالص سیستانی  FEZLتجزیه بیوانفورماتیکی توالی ژن  

 
 های آنها گاوهای هلشتاین، سیستانی و آمیختهبرآورد اثرات نواحی چندشکلی بر صفت درصد لاکتوز شیر در  -12شکل  

Figure 12. Estimation of the effects of polymorphic regions on the milk lactose percentage trait in Holstein, Sistani, 
and their crossbreds 

خشک   ماده  درصد  صفت  بر  نشانگرها  چندشکلی  اثرات 
تعداد  نداارائه شده  13بدون چربی شیر در شکل   نشانگر    66. 
ژن   توالی  در  گردید  FEZLچندشکلی    38که    ندشناسایی 

دار در ایجاد تنوع درصد ماده خشک بدون نشانگر اثرات معنی 
معنی نشانگرهای  تمام  بین  از  داشتند.  شیر  جایگاه   ،دارچربی 

SNP  بالاترین تآثیر را داشت.   97در موقعیت 
 

 
 های آنها برآورد اثرات نواحی چندشکلی بر صفت درصد ماده خشک بدون چربی شیر در در گاوهای هلشتاین، سیستانی و آمیخته  -13شکل  

Figure 13. Estimation of the effects of polymorphism regions on the milk fat-free dry matter percentage trait in 
Holstein, Sistani, and their crossbred cows 

 

مهمترین   از  بیماری   هاچالشیکی  شیری  گاو  در صنعت 
ی کاندیدا و بررسی چندشکلی  هاژن و شناسایی  است  ورم پستان  

مهم و مفید   هاانت یواردر بین و درون نژادها به منظور شناسایی  
گله در  پستان  ورم  بیماری  به  مقاومت  افزایش  انجام ها  در 

صفات مرتبط با بیماری ورم پستان در    یریپذوراثت .  شوندمی
ست و  ا  یقرار دارد که مقدار پایین  124/0تا    048/0دامنه بین  
با تغییرات اندکی همراه    که  مرسوم هر چند  یهاروش انتخاب با  

مستقیم از طریق    ست، اما کارایی بالایی ندارد و انتخاب غیرا
های سوماتیکی شیر و انتخاب  صفات وابسته مانند شمار سلول

ژنتیکی  به  نشانگرهای  کارایی    (MAS)کمک  افزایش  به 
)برنامه  است  کرده  کمک  اصلاحی   ,.Chegini et alهای 

2016 .) 
به شناسایی چندین مکان ژنی در   مطالعات گذشته منجر 
ژنوم مرتبط با مقاومت به ورم پستان و صفات شیر در گاوهای 

از ژن   FEZL. جایگاه ژن  نداشیری شده های کاندیدای یکی 
بالقوه مرتبط با مقاومت به بیماری ورم پستان و صفات شیر در  

(.  Ogorevc et al., 2000)گاوهای شیری گزارش شده است  
سلول   QTLهفت   شمار  گزارش  برای  شیر  سوماتیکی  های 
و در منطقه    22که دو مورد از آنها بر روی کروموزوم    نداگردیده

 (. Heyen et al., 1999د )نقرار دار FEZLژن 
دامین    از  FEZLژن   گلیسین    C2H2شش  بسط  و یک 

تبدیل   تشکیل شده است که یک درج سه باعث  نوکلئوتیدی 
و گزارش شده است    گرددیمگلیسین    13گلیسین به    12بسط  

اگزون   ناحیه  در  چندشکلی  این  شمار    1که  ی هاسلولبا 
 Ghadaسوماتیکی شیر در گاوهای شیری ژاپنی مرتبط است )

& Abdalla, 2019 .) 
اگزون   چندشکلی  نواحی  بررسی  در    FEZLژن    1در 

ژنتیکی   کد  تغییر  با  که  هلشتاین  کد  109گاوهای  کننده که 
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توجه بروز ورم پستان با کاهش قابل  است،آمینواسید گلیسین  
است بوده  همراه  حالی  ،بالینی  اثردر  هیچ  این   که  نامطلوبی 

چندشکلی بر تولید شیر، چربی، مواد جامد بودن چربی و پروتئین  
نداشتند. نسبت گاوهای شیری با بیماری ورم پستان حاصل از  

داری کمتر از  طور معنی ( به12/13Gگاوهای نر هتروزیگوت )
( نر هموزیگوت  گاوهای  از  بود13/13Gدختران حاصل  لذا  (   .

تواند احتمال و می  استانتخاب گاوهای نر هتروزیگوت مفیدتر 
دهد   کاهش  دختران  در  را  پستان  ورم  بیماری  وقوع 

(Sugimoto et al., 2011 .) 
گزارش شده است که مرتبط با    FEZLچندشکلی در ژن  

سلول شیر  شمار  سوماتیکی  کل  .استهای  ناحیه    هشت  ،در 
مورد شامل حذف و اضافه و    چهارجهش شناسایی گردید که  

ای در ناحیه اگزون یک و سه جهش در نواحی  یک جهش نقطه 
 (. Ali et al., 2019اینترون یک و سه بودند )

در گاوهای   FEZLتنوع اگزون یک ژن    ،ای دیگردر مطالعه
  13/12اروپایی جهت بررسی چندشکلی  -هندی و دورگه هندی

است،   شده  گزارش  پستان  ورم  بیماری  با  مرتبط  که  گلیسین 
در گاوهای   13Gواریانت    هایقرار گرفت. فراوانیارزیابی  مورد  

دورگه    100هندی   گاوهای  در  و  گزارش    2/98درصد  درصد 
در گاوهای هندی   13/13Gفراوانی ژنوتیپ    ، این  بر  شدند. بنا

بود و در دورگه   100 ،  13/13Gهای  ها فراوانی ژنوتیپ درصد 
12/13G    12/12وG   و صفر درصد بودند.   5/3،  5/96ترتیب  به
فقدان واریانت    .در گاوهای هندی مشاهده نشد  12Gواریانت  

12G ( در گاوهای جرسی هم گزارش شده استChegini et 

al., 2016 .) 
هایی در  QTL  ،در مطالعه دیگر بر روی گاوهای هلشتاین

کروموزم  سانتی   چهارناحیه   با   21مورگان  که  شدند  گزارش 
در ارتباط بودند.    22بر روی کروموزوم    FEZLهای ژن  واریانت

است شده  زنجیره  واریانت   که   گزارش  بسط    13و    12های 
سمافورین   ژن  بیان  بر  متفاوتی  اثرات  د.  ندار  5Aگلیسین 

گذاری بر روی ژنوم مرجع گاوهای شیری  نتایج برهم  ،همچنین
 21کروموزوم  یمورگانیسانت 10تا  2که در فاصله  ندنشان داد

گلیسین ژن    13و    12های  ند که واریانت شتیازده ژن وجود دا
FEZL    تنها بر ژنIGF1R   که تأثیر داشتند و تنها در صورتی

بین   چندشکلی  نواحی  یا  مختلف  واریانت  دارای  مذکور  ژن 
توسط    IGF1Rافزایش بیان ژن  د.  حساس تا مقاوم متغیر باش

گردید  13Gواریانت    ,Sugimoto & Fujikawa)  گزارش 

2006 .) 
 

 کلی  گیرینتیجه
حاضر مطالعه  اگزون    ،در  ناحیه  انواع   FEZLژن    1در 

مختلف  جهش  ی های چندشکل  و  اضافه  و  حذفهای 
و ی  دینوکلئوتتک هلشتاین  آمیخته  و  گاوهای خالص  بین  در 

ی فیکبا تنوع در صفات    آنهاکه برخی از    ندسیستانی مشاهده شد
  ژن   97  هیناح  درچندشکلی جهش    ،ژهیوه  ب  . شیر همراه بودند

ترک  یداری معن  اریبس  اثرات   به   توجه  باو    داشت  ریش  باتیبر 
عنوان  تواند به یمذکور م  هیمختلف در ناح  یهاانتیوار  مشاهده

ژنت  کی پ  ی کینشانگر  مطالعات  قرار    ی وستگیدر  استفاده  مورد 
 . ردیگ
 

 و قدردانی تشکر 
وسیله از همکاران مرکز تحقیقات گاو سیستانی و    ینه اب

دامداری   به آمزرعه  بارانی  تقدیر  قای  در طرح  جهت همکاری 
  IR-UOZ-4398گردد. هزینه طرح مذکور از محل گرنت  می

همچنین است.  شده  زیست   ، تأمین  مرکز  همکاران  وری  افناز 
اس در  زابل  تقدیر پژوهشگاه  آزمایشگاهی  امکانات  از  تفاده 

گردد.می
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