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 چکیده 
عمر  کاهش طول از مشکلات اصلی پرورش گاوشیری با پستان ورمافزایش بیماری  در پرورش گاوشیری هدف اصلی افزایش سود است.

و  یکیژنت یمعمار باهدف بررسیمطالعه  نیا .است شده این صنعت به جدی اقتصادی های تحمیل زیان سبب ،ها تولیدی و افزایش هزینه

 ارزیابی کیفیت شیر و معیاریهای  یکی از شاخصعنوان  بههای بدنی  تعداد سلول و ریشتولیدمرتبط با صفات ی ژنوم ینواح ییشناسا

پیوستگی سراسری مطالعه های ژنومی اصلی، از روش  برای بررسی ارتباط و شناسایی پنجره .است انجام شده ،پستان ورماز بیماری  میرمستقیغ

مگابازی از  2/1های   راس گاو نر استفاده شد. نتایج براساس واریانس ژنتیکی افزایشی پنجره 1132های ژنومی  ای با داده مرحله یک ژنوم

SNP  های  عنوان نواحی ژنومی اصلی و جهت یافتن ژن کنند به % واریانس را کنترل می1هایی که بیش از  های مجاور ارائه شده است. پنجره

کی معیار % واریانس ژنتی22ژن کاندیدا حدود  19کروموزوم اتوزوم، حاوی  1پنجره ژنومی اصلی روی  11کاندیدا استفاده شدند. تعداد 

 6پنجره اصلی روی  6%( بود. تعداد 22/3) 19ای روی کروموزوم  کردند. بیشترین واریانس مربوط به پنجره های بدنی را توصیف می سلول

% 22/2، حدود 12ترین پنجره روی کروموزوم  % واریانس و مهم2/2ها  ژن کاندیدا، مرتبط با تولیدشیر بودند. این پنجره 21کروموزوم شامل 

پنجره روی  1% و 6/12کروموزوم، حدود  7منطقه روی  1ترتیب تعداد  نمودند. درخصوص مقدار چربی و پروتئین شیر، به اریانس را کنترل میو

 این تحقیق یها افتهی .اثر پلیوتروپی دارند یژنوم هیناح 9کردند. نتایج نشان داد که  % از  واریانس را توصیف می6/12کروموزوم، حدود  2

 های بدنی باشد. تولید شیر و تعداد سلولصفات  های ژنومی ارزیابیدر  یمهم عنوان منبع اطلاعاتی اند بهتو می
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ABSTRACT 
The main objective of dairy farmers is to maximize their profit. Increased incidence of mastitis in farms is one of the health 
problems, causing in serious economic losses as a consequence of treatment costs and reduction of production and 
longevity. The objective of this study was to evaluate the genetic architecture and associated genomic regions with milk 
production and somatic cell score (SCS) as an indirect measure of mastitis and the quality of raw milk. Thus, an SNP data 
set from 1938 Holstein bulls were used in a single-step genome-wide association study. The proportion of additive genetic 
variance (agv) for each of 1.5-Mb genomic window (adjacent SNPs) was used to identify informative genomic regions, 
accounting for more than 1% of the agv. A total of 11 significant windows over 9 bovine autosomes were found for the 
SCS. A peak on BTA14 explained the largest proportion of variance (3.85%). These regions together, explained 20% of agv 
and harbored 94 candidate genes. For milk yield, we identified 6 informative windows across 6 chromosomes, and a peak 
on BTA10 explained 2.08% of agv. These regions, explained 8.8% of the agv and sheltered 89 candidate genes. For the fat 
yield, 9 significant windows were identified on 7 chromosomes and explained 15.6% of agv, and 9 windows contained 87 
candidate genes on 8 bovine autosomes were associated with milk protein yield (10.6% of agv). Four genomic regions had a 
pleiotropic effect. These findings can be an important source of information in genomic evaluation of dairy cattle. 
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 مقدمه

رشد جمعیت جهان و اهمیت شیر در تأمین احتیاجات 

های اهلی  غذایی، سبب شده تا بهبود عملکرد دام

شیری از نظر صفات مهم اقتصادی نظیر  خصوص گاو به

عنوان بخش مهمی از اهداف پرورش و  تولید شیر، به

ی در جهان تبدیل شود. در این های اصلاح نژاد برنامه

های  توجهی در عملکرد تولیدی گاو بهبود قابلخصوص 

واسطه عوامل  پستان به صورت گرفته است. ورم شیری

محیطی، مدیریتی و ضعف مقاومت و ایمنی )بیشتر 

از  یکی زا، اکتسابی( حیوان نسبت به عوامل بیماری

 یها زیان سبب که بوده عفونی های بیماری ترین مهم

مرتبط  مشکلات و شیری گاو صنعت به جدی اقتصادی

شود.  می دنیا سراسر در شیری گاو لبنیات با کیفیت

 در صنعت، پستان بالای ناشی از ورم های هزینه دلیل به

 از یکی عنوان این عارضه به به مقاومت اخیر، های سال در

 آسایش و اقتصادی های جنبه از مهم نژادی اصلاح اهداف

 طور به محدودی است. کشورهای شده واقع مدنظر دام

 رکوردگیری را پستان ورم وقوع روتین، و مستقیم

 ورم به مقاومت برای مستقیم انتخاب نمایند و اغلب می

 در این خصوص، تعداد )شمارش(. شود نمی انجام پستان

 تبدیل یا شیر در (سوماتیک های سلول) بدنیهای  سلول

علت واریانس ژنتیکی بالاتر،  به (SCS) آن لگاریتمی

تر و همبستگی بسیار بالا و مثبت آن با  رکوردگیری ساده

پستان   ورم معیار از یک عنوان وقوع ورم پستان، به

نامطلوبی  و مثبت رابطه تحقیقات. شود می استفاده

(Antagonism) صفات وهای سوماتیک  سلول بین را 

 Carlén et)هد د می نشان ،تولیدی از جمله تولید شیر

al., 2004; Heringstad et al., 2008) های سلول. تعداد 

های مهم ارزیابی کیفیت و سلامتی  بدنی، یکی از شاخص

گذاری مدنظر قرار  منظور قیمت شیر خام است و به

گیرد. افزایش آن، سبب کاهش کیفیت فرآوری و  می

دلیل تغییر در ترکیبات شیر  کاهش کیفیت شیر خام به

        شود. )چربی، پروتئین، لاکتوز و اسیدیته( می

های  یابی و تولید تراشه های توالی توسعه روش

پویش سرتاسر ژنوم  از استفاده ،SNPمتراکم 

(GWAS) های ژنتیکی وابسته به  برای یافتن واریانت

صفات اقتصادی گاو شیری را ممکن ساخت 

(Meredith et al., 2012; Peñagaricano et al., 

عنوان یک ابزار بسیار مؤثر در بررسی  و به (2012

معماری ژنتیکی صفات پیچیده در راستای ارزیابی 

های اهلی مطرح شده است. در یک مطالعه  ژنومی دام

GWAS  در گاو شیری هلشتاین آمریکا، مناطق ژنومی

و  بدنیهای  سلولدار مؤثر بر تعداد  های معنیSNPو 

 روی. (Cole et al., 2011)  گزارش نمودندتولید شیر 

 (Sahana et al., 2014)شمال اروپا گاوهای هلشتاین 

داری  های معنیSNPنیز  (Iung et al., 2019)و برزیل 

و ورم  های سوماتیک لسلومرتبط با صفت تولید شیر، 

مطالعه پستان مشاهده و گزارش شده است. در 

(Wang et al., 2015) گاوهای هلشتاین چین،  روی

در سراسر ژنوم با تغییرات تعداد  SNP 84تعداد 

 رویها  مرتبط بودند که عمده آن های سوماتیک سلول

 مختلف، مطالعات قرار داشتند. اگرچه 58کروموزوم 

SNP و وقوع  های سوماتیک سلولمؤثر بر  های ها و ژن

 ها متفاوت آن اغلب ولی اند؛  کرده ورم پستان را گزارش

 کم بوده بسیار تحقیقات بین مشابه های SNP و بودند

محیط، نوع مدیریت  است که دلایل آن را، شرایط

نعتی، تفاوت در ص ها شامل صنعتی و نیمه گاوداری

 پس ی بومی و پاسخ میزبان به آنها،زا عوامل بیماری

 دانند که غیره می و موردبررسی جمعیت ژنتیکی زمینه

 اه ژن های ژنتیکی و واریانت ارتباط بر زیادی مقدار به

 ,.Chen et al)ند هست مؤثر فنوتیپ در طول ژنوم با

2015; Sahana et al., 2014; Wang et al., 2015.) 

های  SNPبنابراین هدف از این مطالعه بررسی ارتباط 

، تولید های سوماتیک سلولسطح ژنوم با صفات تعداد 

ها یا نواحی  منظور یافتن ژن شیر، چربی و پروتئین به

شده یا جدید مرتبط با  کروموزومی شناختهژنومی و 

صورت جداگانه و مشترک بین  توارث این صفات به

صفات در گاوهای نر هلشتاین دارای اطلاعات 

 باشد. نشانگری و رکورد دختری در داخل کشور، می
 

 ها روش و مواد
 مورداستفاده تیجمع و پیفنوت اطلاعات

شده دوبار دوشش  رکوردهای تصحیحدر این تحقیق از 

 SCCروز صفات تولید شیر، چربی و پروتئین شیر و  301

ایران  زایش اول هلشتاین ماده گاو رأس 480142تعداد 

؛ موجود در بانک 5342-5314های  مربوط به سال
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اطلاعات مرکز اصلاح نژاد و بهبود تولیدات دامی کشور، 

های مورداستفاده  هاستفاده شد. خلاصه آماری و تعداد داد

های خارج از محدوده پس از ویرایش و حذف داده

 3  تفکیک ارائه شده  ( به5از فایل ارقام )جدول

است. در فایل شجره نیز تعداد کل حیوانات، پدرها و 

رأس  199219و  50521، 138259ترتیب برابر  مادرها به

 دام بود.  

از تبددیل  های بدنی  تعداد سلولنمودن  برای نرمال

  اسدتفاده شدد   (5)رابطه ( با استفاده از SCSلگاریتمی )

(Alam et al., 2015): 

(5)  
مدل مورداستفاده برای ارزیابی ژنتیکی و محاسبه 

های اصلاحی )ژنومی( صفات موردمطالعه به  ارزش

 :(Zhou et al., 2019)( بود 2شرح )رابطه 
(2)  

بردار رکوردهای فنوتیپی  ،y در این رابطه،

روز صفات تولید شیر،  301شده دوبار دوشش  تصحیح

گاوهای  های بدنی تعداد سلولچربی و پروتئین شیر و 

 آثارشامل  ، بردار اثر عوامل ثابتbماده زایش اول؛ 

( و سن زایش اول HYSزایش ) فصل -سال -ثابت گله

های  مقادیر ارزش بردار ،g)متغیر کمکی( بودند؛ 

ماتریس ضرایب که  ،Zو  Xاصلاحی )ژنومی(؛ 

و  اثر عوامل ثابتترتیب به بردارهای  مشاهدات را به

بردار اثر : eکند و  های اصلاحی مرتبط می مقادیر ارزش

سازی و  برای آماده همچنینعوامل باقیمانده است. 

 Visual Foxpro 9.0، R هایافزار ها از نرم ویرایش داده

 استفاده شد. SAS 9.0و  3.5

 

 استنباط و تیفیک کنترل پ،یژنوت اطلاعات

(Imputation) SNP ها 

های گاو نر  اسپرم SNP های تراشه ژنوتیپ های داده

و  اصلاح نژاد مرکز موجود در بانک اطلاعات نیهلشتا

 1ها از  گردید. ژنوتیپ اخذ بهبود تولیدات دامی کشور

متشکل شده  140Kتا  30Kمختلف از  SNPنوع آرایه 

تراشه  -5یب بود: تتر ها بدین بودند. تعداد دام در تراشه

30k  76تراشه  -2راس؛  31برابرk  راس؛  805برابر 

 50kتراشه  -8راس؛  858برابر  139kتراشه  -3

 50kتراشه  -1راس؛  391( برابر SNPعدد  18905)

راس. برای مشابه  483( برابر SNPعدد  18005)

های با  تراشههای مختلفی که از  وعه دادهمجم نمودن

انجام ها  SNPاستنباط شوند،  تهیه میمختلف  تراکم

 تراکم دننمو کسانی منظور در این تحقیق به .شد

SNP  50مرجع  تراشه بههاK برنامهروش استنباط و  از 

FIMPUTE (Sargolzaei et al., 2011) استفاده 

ها در دو مرحله پیش از  کنترل کیفیت این داده .گردید

 ,.PLINK  (Purcell et alافزار  با نرمها  SNPاستنباط 

حذف  -5بر اساس معیارهای ذیل انجام شد:  (2007

رفته و  درصد ژنوتیپ ازدست 50حیوانات با بیش از 

درصد افراد وجود  50هایی که در بیش از  SNPحذف 

کمتر از  (MAF)حداقل فراوانی آللی  -2نداشتند؛ 

-9واینبرگ )-انحراف از تعادل هاردی -8درصد؛  05/0

50>P 82450(. درنهایت تعداد SNP  رأس  5134و

 دام از فیلترها عبور نمودند.

 

GWAS  ا مرحله کیبه روش( یssGWAS)  در قالب

 دایکاند یها ژن یو جستجو یمگاباز 5/1 یها پنجره

 Zhou)ای  مرحله کمک روش ژنومی یک به GWASدر 

et al., 2019) طور همزمان از منابع اطلاعاتی شامل  به

کلیه اطلاعات ژنوتیپ، شجره و فنوتیپ افراد دارای 

اطلاعات ژنوتیپ و بدون اطلاعات ژنوتیپ استفاده 

س روابط در این روش از ترکیب ماتری .شود می

و  (G)ها SNPخویشاوندی ژنومی بر اساس اطلاعات 

و تشکیل  (A)ای  ماتریس روابط خویشاوندی شجره

های  بینی ارزش ، برای پیشHماتریس ترکیبی جدید 

استفاده  SNPاصلاحی ژنومی و سپس محاسبه اثر هر 

 شود. می
 

 های مورداستفاده برای هر یک از صفات موردبررسی داده . خلاصه آماری و تعداد5جدول 
Table 1. Summary statistics and number of records for the analyzed traits 

Trait No. of records Mean (SD) Min Max Heritability* 
Milk yield 632039 8459(1592) 2503 16178 0.30 
Fat yield 440638 268.01(61.70) 55 600 0.22 
Protein yield 404306 260.51(43.66) 56 540 0.24 
SCS 395359 3.25(1.11) 1.14 9.47 0.08 

 .Without genomic data *.                                                                                         * بدون در نظر گرفتن اطلاعات و روابط خویشاوندی ژنومی
 

 

𝑆𝐶𝑆 = 𝐿𝑜𝑔2 𝑆𝐶𝐶/100000 + 4 

𝑦 = 𝑿𝑏 + 𝒁𝑔 + e 



 ... اریمع و ریش دیتول صفات با ژنوم یسراسر یوستگیپ مطالعهو همکاران:  پهلوان 228

 
 

 

عنوان ماتریس روابط خویشاوندی  به Hماتریس 
Aژنومی ترکیبی بوده و معکوس آن عبارت است از 

-1 ،
دهنده معکوس ماتریس روابط خویشاوندی  نشان
Gای؛  شجره

، معکوس ماتریس خویشاوندی ژنومی بر 1-
A22ها و  SNPاساس اطلاعات 

معکوس ماتریس روابط  1-
خویشاوندی بر اساس اطلاعات شجره مربوط به حیواناتی 

 Misztal et)ها در دسترس است  که اطلاعات ژنوتیپ آن

al., 2014) با عنایت به متفاوت بودن اثر هر .SNP از ،
GWAS مکرر ) شده ای تصحیح یک مرحلهiterative 

Weighted single step GWAS= WssGWAS )
، که در آن ماتریس (Wang, H et al., 2012)استفاده شد 

بر اساس اهمیت نسبی  SNPخویشاوندی ژنومی و آثار 
روی صفت، تصحیح و در نهایت سبب افزایش صحت 

. (Zhang et al., 2016; Zhou et al., 2019)شوند  می
( iterationا در هر مرحله تکرار )هSNPدادن به  وزن

تحت  (VanRaden, 2008)براساس روش پیشنهادی 
( انجام شد. Nonlinear A) Aعنوان روش غیرخطی 

که نتایج دومرحله متوالی یکسان شوند، توقف و  هنگامی
شوند )در این تحقیق تکرار  نتایج مورد استفاده واقع می

ژنتیکی سوم(. نتایج این تحقیق براساس واریانس 
 1/5(  SNP windowهای ) شده توسط پنجره توصیف

( ارائه Moving windowsهای مجاور )  SNPمگابازی از 
. به عبارت (Han & Peñagaricano, 2016)شده است 

( مورد استفاد در این تحقیق،  دیگر روش ویندوزی )پنجره
 n Mb window of adjacents SNPs (Misztal etروش 

al., 2014) باشد و مقدار  میn  مگاباز منظور  1/5برابر
. مقدار (Han & Peñagaricano, 2016)شده شده است 

شده در یک توسط هر پنجره  واریانس ژنتیکی توصیف 
شود  ( حساب می3مگابازی از )رابطه  1/5)ناحیه ژنومی( 

(Zhou et al., 2019): 

(3) 
 

 

امین ناحیه ژنومی  iارزش ژنتیکی  uiدر این رابطه، 
های مجاور در ناحیه  SNPتعداد کل  Bتحت مطالعه؛ 

امین ناحیه است.  iدر  SNPامین  jاثر  Sjژنومی و 
هایی که یک یا بیش از یک درصد واریانس ژنتیکی  پنجره

ها و نواحی ژنومی اصلی در  عنوان پنجره را دربرداشتند، به
یدا های کاند نظر گرفته شدند و جهت شناسایی ژن

. جهت (Han & Peñagaricano, 2016)شوند  منظور می

افزارهای  ای از نرم یک مرحله GWASانجام آنالیزهای 
رای رسم و ب Blupf90 (Misztal et al., 2014)خانواده 

 افزار از نرم (Manhattan Plotنمودار مطالعه پیوستگی )
SNPEVG2 (Wang et al., 2012) .تعیین  استفاده شد

( Potential Candidate genesهای کاندیدای بالقوه ) ژن
بر اساس موقعیت ابتدا و انتهای هر پنجره غیرهمپوشان 

(Peñagaricano et al., 2012) با استفاده از ابزار ،
Biomart شده در بانک اطلاعاتی  تعبیهEnsembl انجام 

عنوان مرجع  گاوی به 5/3نسخه  UMD اسمبلی ژنوم .شد
 نظرگرفته شد. در

 

 بحث و جینتا
 های سطح ژنوم با صفات SNPدر این تحقیق ارتباط 

، تولید شیر، چربی و (SCS) های بدنی تعداد سلول
انجام و نمودار منهتن  WssGWASپروتئین با روش 

سهم واریانس ژنتیکی هر پنجره به تفکیک صفات در 
 ارائه شده است.  5شکل 
 

 های بدنی تعداد سلولصفت 

با صفت  SNPهای  ، نتایج ارتباط پنجرهa-5در شکل 
 55شود. تعداد  ( مشاهده میSCSهای بدنی ) تعداد سلول

 SCSمنطقه ژنومی اصلی مرتبط با تغییرات صفات 

، 59، 51، 58، 52، 55، 2های  ترتیب روی کروموزوم به
یافت شدند. این نواحی ژنومی با تعداد  29و  28، 51

درصد واریانس  20وع حدود ، در مجمSNP 24متوسط 
کردند. مهمترین  ژنتیکی افزایشی را توصیف می

ترتیب روی کروموزوم  ( به2های ژنومی )جدول  پنجره
درصد، کروموزوم شماره  41/3با کنترل حدود  58شماره 

 28درصد و کروموزوم شماره  11/2با کنترل حدود  29
درصد از  84/2( با کنترل حدود 28: 81/39-02/31)
ریانس ژنتیکی افزایشی صفت بودند. در یک تحقیق وا

-31روی گاو هلشتاین، یک ناحیه ژنومی در موقعیت 
سانتی مورگان(  42/89-12/89مگابازی )معادل  4/38

دار گزارش شده است  مؤثر و معنی 58روی کروموزوم 
(Daetwyler et al., 2008) در یک تحقیق در سال .

داری بر  های معنی SNPروی گاو هلشتاین آمریکا،  2055
های   در موقعیت 58روی کروموزوم  SCSتوارث صفت 

 ,.Cole et al)مگابازی گزارش شده است  8/30و  2/34

2011). 
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. خط SNPمگابازی  1/5های  شده حاصل از پنجره نمودارهای منهتن ارتباط و درصد واریانس ژنتیکی افزایشی توصیف .5شکل 

 :d: صفت مقدار چربی. c: صفت تولید شیر. SCS .b: صفت aباشد.  % واریانس ژنتیکی افزایشی می5دهنده آستانه  سبز رنگ نشان

 صفت مقدار پروتئین.
Figure 1. Manhattan plot for the proportion of additive genetic variance explained by each of 1.5-Mb genomic 

windows associated with the SCS (a) milk (b), fat (c) and protein (d) yield. Green line represents informative 

genomic regions accounting for more than 1% of the additive genetic variance. 

 

در یک تحقیق منطقه ژنومی روی کروموزوم 

 43/0مگاباز، حدود  90-92در موقعیت  28شماره 

درصد از واریانس ژنتیکی افزایشی صفت را با در نظر 

 Sigdel et)نمود  گرفتن استرس گرمایی توصیف می

al., 2019)ز اهداف اصلی . یکی اGWAS شناسایی ،

در نواحی ژنومی اصلی مرتبط با  های کاندیدا ژن

(. منطقه ژنومی روی 2فنوتیپ صفت است )جدول 

ژن کاندید با اسامی  3، شامل 58کروموزوم شماره 

C14H8orf34، PREX2  وSULF1  بود. ژنSULF1 

های فسفات از هپارین فسفات و  در جدا نمودن گروه

های عصبی  زایی )توسعه( سلول ریختدر  PREX2ژن 

 8شامل  29نقش دارند. ناحیه ژنومی کروموزوم شماره 

بود  SGMS1و  A1CF ،ASAH2 ،PRKG1ژن با اسامی 

در تنظیم فعالیت کانال  PRKG1که از میان آنها 

ها نقش دارد.  سازی پلاکت کلسیم و در مسیر فعال

در  51روی کروموزوم شماره  ACEهای خانواده  ژن

های کلیوی و توازن و تعادل الکترولیت ها نقش  تراوش

دارد. مشابه نتایج ما، در یک تحقیق متاآنالیز، ژن 

CASP4  موثر بر پاسخ های التهابی( روی کروموزوم(

 59روی کروموزوم  TGFB2و  LYPLAL1های  ، ژن51

 SCSهای کاندیدای احتمالی مؤثر بر  عنوان ژن به

ها در  این ژن. (Chen et al., 2015)مطرح شده است 

دار در مقالات  های معنی SNPمگابازی  2محدوده 

 اند.  مورد بررسی در متاآنالیز بوده
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 کاندیداهای   و ژن SCSهای مجاور با بیش از دو درصد واریانس ژنتیکی افزایشی مؤثر بر صفت  SNPمگاباز از  1/5های  پنجره .2جدول 
Table 2. 1.5-Mb genomic windows associated with the SCS, accounting for more than 1% of the additive genetic variance 

and related candidate genes 
Chromosome Start (Mb) End (Mb) Variance explained (%) Potential Candidate Genes 

14 32.00 33.40 3.84 C14H8orf34, PREX2, SULF1 
26 7.52 9.00 2.54 A1CF, ASAH2, PRKG1, SGMS1 

24 35.02 36.49 2.47 
ADCYAP1, CETN1, CLUL1, COLEC12, 
ENOSF1, MIR544B2,  
ROCK1, THOC1, TYMS, USP14, YES1 

 
 صفت تولید شیر

با صفت  SNPهای  ، نتایج ارتباط پنجرهb-5در شکل 

 1/5ناحیه ژنومی  9شود. تعداد  تولید شیر مشاهده می

های مجاور غیرهمپوشان شناسایی  SNPمگاباز از 

های کاندیدای آنها  شدند که موقعیت کروموزومی و ژن

( است. این مناطق در مجموع حدود 3مطابق )جدول 

از میان آنها،  درصد از واریانس ژنتیکی افزایشی و 4/4

بیشترین مقدار  50ناحیه ژنومی روی کروموزوم شماره 

درصد از واریانس و پس از آن ناحیه  04/2و حدود 

درصد از  41/5حدود  25ژنومی روی کروموزوم شماره 

روی کروموزوم  ACOTکرد. ژن   واریانس را توصیف می

در تعادل اکسیداتیو اسیدهای چرب موثر است. در  50

در گاوهای هلشتاین  (Meredith et al., 2012)تحقیق 

در  25داری روی کروموزوم    های معنی SNPایرلند، 

در موقعیت  22مگاباز و در کروموزوم  1/28موقعیت 

مگاباز گزارش شده است. ناحیه ژنومی کروموزوم  1/20

 CCDC115 ،HCN1ژن با اسامی  3شامل  20شماره 

بین رفتن سلول(، )مؤثر در آپوپتوز یا از  MRPS30و 

درصد از واریانس ژنتیک افزایشی صفت را  14/0حدود 

کنند. این جایگاه در تحقیقات زیادی  کنترل می

شناسایی و گزارش شده است. در یک تحقیق در سال 

های  SNPدر گاوهای هلشتاین آمریکا،  2051

، 03/30های  در موقعیت 20داری روی کروموزوم  معنی

بر تولید  (Jiang et al., 2019)مگاباز  8/21و  3/21

داری  های معنی SNPشیر و در گاوهای هلشتاین کانادا 

مگاباز  3/21-3/35روی همین کروموزوم در موقعیت 

شناسایی شده  (Do et al., 2017)بر تداوم شیردهی 

عنوان ژن  را به HCN1است. هر دو تحقیق ژن 

کاندیدای مؤثر بر صفات موردمطالعه گزارش نمودند 

(Do et al., 2017; Jiang et al., 2019) در گاوهای .

هلشتاین و نژادهای دیگر شیری منطقه اسکاندیناوی و 

در  20داری روی کروموزوم  های معنی SNPایرلند،

مگاباز بر توارث تولید شیر  30-3/35موقعیت 

 ;Kadri et al., 2015) شناسایی و گزارش شده است

Meredith et al., 2012) . 

 

 تولید چربی شیرصفت 

ناحیه ژنومی مرتبط با  1، تعداد c-5بر اساس شکل 

ترتیب روی  تغییرات صفات تولید چربی شیر به

یافت  22و  20، 51، 51، 58،  4، 2های  کروموزوم

درصد از  9/51شدند. این نواحی در مجموع حدود 

کنند. ناحیه ژنومی روی  واریانس ژنتیکی را توصیف می

مگاباز(  28/35 -40/32) 58کروموزوم شماره 

درصد از واریانس را  88/8بیشترین مقدار و حدود 

های کاندیدای موجود در این  نمود. ژن توصیف می

، ARMC1 ،CRH ،DNAJC5B ناحیه عبارت از

MTFR1 ،RRS1  وTRIM55  .بودندDNAJC5B  عضو

مانی  است که در توسعه و زنده HSP40های  خانواده ژن

یک  MTFR1ص شده که ژن سلول نقش دارند. مشخ

کند که شکافت  پروتئین میتوکندریایی تولید می

در متابولیسم  CRHکند و ژن  میتوکندری را زیاد می

. در یک (Wathes et al., 2012)چربی دخالت دارد 

های  SNPتحقیق روی گاوهای هلشتاین کانادا، 

ناحیه ژنومی شناسایی شده است داری در این  معنی

(Nayeri et al., 2016) پس از آن ناحیه ژنومی روی .

 2مگاباز(، حدود  48/54 -23/51) 20کروموزوم شماره 

نماید. در  درصد از واریانس ژنتیکی افزایشی را کنترل می

های  SNPیک تحقیق در گاوهای هلشتاین ایرلند، 

 4/34در موقعیت  4داری روی کروموزوم شماره  معنی

مگاباز،  4/84عیت در موق 51مگاباز، کروموزوم شماره 

مگاباز و کروموزوم  1/54در موقعیت  20کروموزوم شماره 

مگاباز، بر توارث تولید چربی  3/21در موقعیت  22شماره 

 ,.Meredith et al)شیر شناسایی و گزارش شده است 

2012) . 
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 های کاندیدای مرتبط با صفت تولید شیر شده و ژن واریانس توصیف، میزان *مگابازی 1/5. نواحی ژنومی 3جدول 
Table 3. Informative 1.5-Mb genomic windows* associated with the milk yield and related candidate genes 

Chromosome 
Start  

(Mb) 

End  

(Mb) 

Variance explained 

(%) 
Potential Candidate Genes 

10 83.57 85.06 2.08 
ACOT2, ACOT4, ACOT6, DCAF4, DPF3, HEATR4, NUMB, PAPLN, PSEN1, 
RBM25, RGS6, RIOX1, ZFYVE1 

21 28.42 29.92 1.79 CHRNA7, OTUD7A, PCSK6, SNRPA1, TARSL2, TJP1, TM2D3 

14 32.07 33.40 1.66 C14H8orf34, PREX2, SULF1 
22 23.68 25.14 1.37 CNTN4, CNTN6 

2 108.12 109.60 1.02 CHPF, GMPPA, INHA, OBSL1, SLC4A3, SPEG, STK11IP, TMEM198 

 .و بیش از یک درصد واریانس ژنتیکی افزایشی مؤثر بر صفت را گذرانده باشند 5های مجاور که آستانه  SNPمگاباز از  1/5های  * پنجره
* Genomic windows accounting for equal or more than 1% of the additive genetic variance. 

 

QTL  وSNP  هایی مؤثر بر مقدار چربی شیر روی

مگاباز روی  84-81در موقعیت  51کروموزوم شماره 

 ,.Oliveira et al)گاو شیری کانادا گزارش شده است 

. در گاوهای هلشتاین آمریکا، مناطق ژنومی و (2019

SNP در موقعیت  2داری روی کروموزوم های معنی

 3/95در موقعیت  51مگاباز و روی کروموزوم  501

(، شناسایی شده MPPED2همراه ژن کاندید  مگاباز )به

  .(Jiang et al., 2019)است 

 

 صفت تولید پروتئین شیر

منطقه ژنومی اصلی  1تعداد  ،d-5بر اساس شکل 

درصد از واریانس ژنتیک افزایشی(  5)کنترل بیش از 

ترتیب  مرتبط با تغییرات صفات تولید پروتئین شیر به

 59و  51 ،52 ،50 ،4 ،9 ،8، 5های  کروموزوم روی

درصد  9/50یافت شدند. این نواحی در مجموع حدود 

ومی کنند. پنجره ژن از واریانس ژنتیکی را توصیف می

مگاباز(  33/94 -41/91) 52کروموزوم شماره  روی

درصد از واریانس را  31/5بیشترین مقدار و حدود 

ژن کاندیدا با  8کرد. این ناحیه شامل  توصیف می

باشد. در  می TGDSو  DCT، GPC6 ،GPR180اسامی 

در موقعیت  52کروموزوم  رویگاو شیری آمریکا، 

و در گاو هلشتاین  (Sun et al., 2014)مگاباز  5/94

 Strucken et)مگاباز  1/94و  4/94آلمان در موقعیت 

al., 2012) SNP اند. پس  داری گزارش شده های معنی

 -44/2) 59کروموزوم شماره  رویاز آن پنجره ژنومی 

درصد از واریانس ژنتیکی  34/5مگاباز(، حدود  31/5

نماید. در این ناحیه ژن  افزایشی را کنترل می

PIK3C2B های  از خانواده ژنPIK3  در مسیر

ها مؤثرند. در گاو شیری نژاد  متابولیسم کربوهیدرات

مگاباز  4/5-2/3مونتبلیارد فرانسه در موقعیت 

(Sanchez et al., 2019)  و در گاو شیری استرالیا در

 59مگابازی کروموزوم  1/94و  1/5های  موقعیت

SNP داری گزارش شده است  های معنی(Benedet et 

al., 2019) های دیگر،  خصوص کروموزوم. در(Jiang 

et al., 2019) SNP در  8کروموزوم  رویداری  معنی(

)در  50کروموزوم  رویمگاباز( و  4/45موقعیت 

 اند. مگاباز( گزارش نموده 41/38موقعیت 

 

 مقایسه کلی صفات

ها و اطلاعات موجود و مبتنی بر مقایسه  با توجه به داده

شده توسط صفات و  مجموع واریانس ژنتیکی توصیف 

توان گفت که علاوه بر  تعداد نواحی ژنومی اصلی، می

های عمده اثر بر  ژنیک )کمی(، تأثیر ژن  تأیید توارث پلی

و مقدار چربی شیر در مقایسه با صفات تولید  SCSصفات 

مقدار پروتئین شیر بیشتر است. این نتایج متفاوت شیر و 

از نتایج مطالعه روی گاوهای هلشتاین کانادا در مورد 

 ,.Oliveira et al)( SCSهای بدنی ) صفت تعداد سلول

2019b) تواند ناشی از تفاوت در  بود؛ که این تفاوت می

 داری باشد.  در پنجره ژنومی و آستانه معنی SNPتعداد 

تواند  شان و مشترک بین صفات مینواحی همپو

بیانگر ارتباط یا همبستگی ژنتیکی )پلیوتروپی یا 

توان  پیوستگی( بین صفات باشد. با مقایسه نتایج، می

ناحیه مشترک بین بعضی صفات را شناسایی  8تعداد 

کروموزوم  رویناحیه ژنومی  -5نمود که عبارتند از: 

تولید  مگاباز مؤثر بر صفات 35-33در موقعیت  58

 های بدنی تعداد سلول شیر، مقدار چربی شیر و

(SCS) در  22کروموزوم  رویناحیه ژنومی  -2؛

مگاباز مؤثر بر صفات تولید شیر  8/22-5/21موقعیت 

 4کروموزوم  رویناحیه ژنومی  -3و مقدار چربی شیر؛ 

مگاباز مؤثر بر صفات  54/550-94/555در موقعیت 
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 11/0مقدار چربی و پروتئین شیر )این ناحیه حدود 

درصد از واریانس ژنتیکی صفت تولید شیر را کنترل 

در  51کروموزوم  رویناحیه ژنومی   -8نماید(؛  می

مگاباز مؤثر بر صفات مقدار چربی  1/89-1/84موقعیت 

 .(SCS) های بدنی تعداد سلول شیر و

 

 گیری کلی نتیجه

با  SNPهای  ومی و پنجرهدر این تحقیق نواحی ژن

های  تعداد سلول اهمیت و مرتبط با صفات اقتصادی

، با شیر ، تولید شیر، چربی و پروتئین(SCSبدنی )

بررسی شد. این   WssGWASاستفاده از روش

 های ها، پنجره تحقیق با هدف شناسایی کروموزوم

شده و جدید(  های کاندیدای )شناخته ژنومی و ژن

عنوان منبع  تواند به ت که میمؤثر انجام شده اس

ها و  SNPاطلاعاتی برای انتخاب و اعتبارسنجی 

های ژنومی گاوهای هلشتاین  ها در ارزیابی استفاده آن

ایران یا برای مطالعات بعدی پویش ژنومی در نظر 

گرفته شوند. همچنین ناحیه ژنومی روی کروموزوم 

 عنوان  تواند به مگاباز می 35-33و در موقعیت  58

تعداد  یک منطقه ژنومی عمده اثر بر توارث صفات

و تولید شیر، مقدار چربی شیر در های بدنی  سلول

یید در مطالعات دیگر، أنظر گرفته شده و در صورت ت

 تواند پیشنهاد شود.   می
 

 سپاسگزاری

ر از مرکز اصلاح نژاد و بهبود تولیدات دامی کشو

های موردنیاز  دادههای  خاطر در اختیار قراردادن داده به

 گردد. تشکر و قدردانی می ،این تحقیق
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