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 چکیده

های سوماتیک جمعیت گاوهای شیری، با استفاده از  سلول مرۀنپارامترهای ژنتیکي صفت 

تا  1131های  سال درايران  توسط مرکز اصلاح نژاد دام شده یآور جمعرکوردهای روزآزمون 

 23993رکورد روزآزمون دورۀ اول شیردهي، متعلق به  222321ها شامل  برآورد شد. داده 1133

گیبس و بر اساس يک مدل  یریگ نمونهمختلف بود. برآوردها با روش ۀ گل 111حیوان در 

لژاندر از  های یا چندجملهروزآزمون با تابعیت تصادفي انجام گرفت. منحني شیردهي براساس 

شیردهي  ۀتصحیح اثر ناهمگني واريانس باقیمانده، دور منظور بهد. شي در مدل منظور روز شیرده

بندی شد. براساس نتايج، واريانس  گروه با فواصل نامساوی دسته 11روز شیردهي( به  191تا  1)

شیردهي روند  ۀباقیمانده در ابتدای دوره بیشترين مقدار را داشت و از ماه دوم تا پايان دور

های باقیمانده و محیط دائمي و  بودن واريانس کمزئي در اين پارامتر مشاهده شد. کاهشي ج

ید. کمترين و بیشترين انجامپذيری در انتهای دوره  به افزايش وراثت ،بودن واريانس ژنتیکيزياد

( شیردهي مشاهده شد. 133/1) 191( و 111/1) 93پذيری به ترتیب در روزهای  مقدار وراثت

کاهش يافت. با استفاده از  ها آنبین  ۀکي بین رکوردهای روزآزمون با افزايش فاصلژنتی  همبستگي

برای هر حیوان، ارزش اصلاحي روزانه و در نتیجه منحني ژنتیکي  شده بیني یشپضرايب تابعیت 

های  سلول ۀدر امتداد روزهای شیردهي ترسیم شد. روندهای ژنتیکي و فنوتیپي صفت نمر

بهبودی  ۀدهند نشان(. اين نتايج >11/1Pبرآورد شدند ) -/1171و  -1121/1سوماتیک، به ترتیب 

 سوماتیک در سطوح ژنتیکي و فنوتیپي است. های سلول ۀمطلوب برای صفت نمر

 

 .پذيری وراثتهای سوماتیک، روند ژنتیکي، مدل تابعیت تصادفي،  شمار سلول های کلیدی: واژه

 
 مقدمه

ها در  ترین بیماری نهترین و پرهزی ورم پستان از شایع

(. ضرر Reents et al., 1995های گاو شیری است ) گله

و زیان اقتصادی ناشی از شیوع این بیماری عمدتاً از 

طریق کاهش تولید شیر، افزایش مقدار شیر حذفی، 

های  افزایش شمار سلولیجۀ درنتکاهش قیمت شیر 

های  (، هزینهSomatic Cell Countسوماتیک )

های کارگری، نرخ  رمانی، افزایش هزینهبهداشتی و د

حذفیات غیراختیاری و کاهش ارزش گاوهای مبتلا بر 

(. Halasa et al., 2007شود ) گاودار تحمیل می
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های اصلاحی از طریق انتخاب  بنابراین اعمال برنامه

اقتصادی بسیار حائز  نظر ژنتیکی علیه این بیماری از 

اند از طریق تو اهمیت خواهد بود. این انتخاب می

استفاده از اطلاعات مستقیم بیماری یا از طریق 

اطلاعات مربوط به صفات دارای همبستگی ژنتیکی با 

د. گیربیماری ورم پستان یا ترکیبی از این دو انجام 

در بسیاری از کشورها  SCCامروزه رکوردبرداری برای 

آید و در تعداد محدودی از  امری رایج به شمار می

مله دانمارک، فنلاند، نروژ و سوئد برای کشورها از ج

مستقیم از اطلاعات بیماری  طور بههای ژنتیکی  ارزیابی

شود  ورم پستان در سطح ملی استفاده می

(Heringstad et al., 2000 با وجود همبستگی .)

 های سلولشمار   یانم( 8/5تا  4/5ژنتیکی بالا )

 Carlén et al., 2004; Wolf)سوماتیک و ورم پستان 

et al., 2010شمار  پذیری وراثتتربودن یش( و نیز ب

 & Carlén et al., 2004; Mrode)سوماتیک  های سلول

Swanson, 1996; Heringstad et al., 2000توان  ( می

و  یرمستقیمغ ةکنند بینی پیش عنوان بهاز این صفت 

ورم پستان برای حالات بالینی و غیربالینی  یمناسب

 (. Pösö & Mäntysaari, 1996کمک گرفت )

های ارزیابی ژنتیکی در بسیاری از  در گذشته نظام

در کل  log SCCیا  SCCمبنای متوسط  کشورها بر

 & Mrodeگرفت ) شیردهی صورت می ةدور

Swanson, 1996 امروزه مطالعات مختلفی مبنی بر .)

شیردهی  ةدور درید تغییرات و نوسان این صفت أیت

-Carlén et al., 2004; Haileگزارش شده است )

Mariam et al., 2001 در این راستا، استفاده از .)

های اصلاحی بسیاری از  های روزآزمون در برنامه مدل

تابعیت  کشورها افزایش چشمگیری یافته است. مدل

ی روزآزمون، برا های مدلیکی از  عنوان بهتصادفی 

 سوماتیک های سلولرکوردهای روزآزمون شمار 

در  موردنظر صفت برای مشاهدات کهشود  استفاده می

 آوری جمع مختلف زمان چند در و حیوان زندگی طول

این مدل به سبب در نظرگرفتن همبستگی گردد.  می

ها، افزایش صحت برآوردها به دلیل  ژنتیکی روزآزمون

رات محیطی برای هر روزآزمون و یثتأاعمال 

فته قرار گر موردتوجه ها دادهبه تصحیح  نداشتننیاز

 (.Schaeffer, 2004است )

های اصلاحی، افزایش  کلی، هدف برنامهطور به

 برایشایستگی ژنتیکی صفات مهم اقتصادی است. 

های اصلاحی لازم است روند ژنتیکی  ارزیابی اثر برنامه

برای صفات مهم اقتصادی هر  موردمطالعهجمعیت 

 ,.Razmkabir et alد )شوارزیابی  بار یکچندسال 

یک صفت  عنوان بهسوماتیک،  های سلولمار (. ش2009

ژنتیکی با بیماری ورم پستان، چندین سال  ۀهمبست

اما در مقایسه  ،شود است که در کشور رکوردبرداری می

با سایر صفات اقتصادی مطالعات محدودی در 

 Abediniه است )گرفتاین صفت انجام  وتحلیل یهتجز

et al., 2011; Faraji Arough et al., 2012; Pakdel. 

et al., 2010 های  از اسپرم یتوجه درخور(. بخش

در صنعت گاو شیری کشور نیز، وارداتی و  شده استفاده

متعلق به کشورهایی است که بهبود بیماری ورم 

 ؛قرار دارد ها آنهای اصلاحی  پستان در راستای برنامه

تغییراتی در روند این صفت در  رود یمبنابراین، انتظار 

برآورد  منظور بهاهده شود. تحقیق حاضر کشور مش

های  سلول ةپارامترهای ژنتیکی و نیز روند ژنتیکی نمر

( گاوهای شیری ایران با استفاده از SCSسوماتیک )

یک مدل روزآزمون با تابعیت تصادفی و با فرض 

 .گرفتناهمگنی واریانس انجام 

 

 ها مواد و روش
 ها و اطلاعات داده

برای شمار  شده یآور جمععات در این پژوهش از اطلا

شیردهی گاوهای  رةسوماتیک نخستین دو های سلول

هلشتاین کشور توسط مرکز اصلاح نژاد دام و بهبود 

تولیدات دامی کشور، استفاده شد. ویرایش و 

 FoxPro 9.0 ۀها با استفاده از برنام داده یساز آماده

و تولید آمار توصیفی مشاهدات و تعیین مدل  (2004)

صورت  SAS 9.1 (2003) آماری افزار نرماسب با من

مرتبط با حیوانات دارای رکورد،  ة. فایل شجرپذیرفت

بازنگری و برای خطاهای  CFC افزار نرمبه کمک 

. با در (Sargolzaei et al., 2006)احتمالی کنترل شد 

 هایی یرایشوها،  نظر گرفتن کیفیت و ساختار داده

ر زمان زایش اول به ماه زیر اعمال شد. سن د صورت به

روزهای شیردهی از روز  ۀو دامنشد محدود  94تا  48

در نظر گرفته شد. با هدف حذف رکوردهای  940تا  0
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 454تا  459 ۀپرت و نامعمول، رکوردهایی که در دامن

شیر/سلول( بودند، در فایل داده باقی ماندند.  لیتر یلیم)

کورد ر سهبعدی گاوهای دارای بیش از  ۀدر مرحل

روز، انتخاب شدند. در 40حداقل  ۀروزآزمون، با فاصل

نظر گرفتن حداقل سه رکورد روزآزمون به این سبب 

کافی داده موجود باشد که بتوان  ةاست که به انداز

د. طبق قواعد کرمنحنی شیردهی حیوان را توصیف 

نهایی  ۀرسمی رکوردبرداری، حیواناتی برای تجزی

، ها آنولین رکورد روزآزمون انتخاب شدند که ا ها داده

شیردهی ثبت شده بود. پس از  ةدور 35تا قبل از روز 

ها، تنها از اطلاعات  بررسی اندازه و ساختار گله

های  هایی استفاده شد که برای هریک از سال گله

 کم دست( 4983-4985در این تحقیق ) موردمطالعه

های  رأس گاو زایش اول و برای کل سال 45

رأس حیوان رکورددار  455 کم دست ،موردمطالعه

کوچک و  یها گلهکه  شود یمداشتند. این نکته سبب 

د، دارن گله ةکه نوسان شدید سالیانه در انداز ییها گله

از نظر شاخص  معمولاً ها گلهاز آنالیز خارج شوند. این 

در خطوط مادری، وضعیت  یژهو بهتکامل شجره، 

ها و  اسب بین دادهارتباط من منظور بهمناسبی ندارند. 

تنها از رکورد دختران متعلق  ،کاهش اشتباه برآوردها

به پدرانی استفاده شد که در فایل نهایی دارای حداقل 

 ۀ(. خلاصRazmkabir et al., 2011نتاج بودند ) 45

نشان داده  4در جدول  شده های استفاده آماری داده

 شده است.

ون، با کردن توزیع رکوردهای روزآزم برای نرمال

، Ali & Shook (1980)استفاده از تبدیل لگاریتمی 

 های ة سلول( به نمرSCCهای سوماتیک ) شمار سلول

 (.4رابطۀ ( تبدیل شدند )SCSسوماتیک)

(4) 3105
2  )/SCC(logSCS 

 

آمار توصیفی و  ۀها، تهی بررسی ساختار داده برای

 یآمار افزار نرمبرازش اثرات ثابت موجود در مدل، از 

SAS 9.1 ۀو روی GLM  استفاده شد. طبق تحقیقات

کردن واریانس باقیمانده در مدل،  قبلی، همگن فرض

شیردهی  ةمنجر به برآورد اریب این مؤلفه در اوایل دور

 ةپذیری تا اواسط دور و برآورد بیش از حد وراثت

. بر (López-Romero et al., 2003)شود  شیردهی می

ناهمگنی واریانس باقیمانده،  اعمال منظور بهاین اساس 

، 085-946، 940-940گروه ) 45شیردهی به  ةدور

 یبند دسته( 96-0، 43-90، 456-35، ... ،033-060

 شد.

 
 ها  و اطلاعات آماری داده ها شاخص. 4جدول 

 اطلاعات آماری داده و شجره
 شاخص

 آماری

 000309 تعداد رکوردهای روزآزمون

 4985-4983 رکوردبرداریسال 

SCCمتوسط 
 9/453 )انحراف معیار( *

(4/444±) 

 03448 تعداد حیوانات دارای رکورد

 455 تعداد گله

 440 تعداد پدر

 44/66 متوسط تعداد دختران به ازای هر پدر

z04/3 متوسط تعداد رکوردهای روزآزمون به ازای حیوان 

 883 سال زایش-تعداد گله

 86093 تعداد حیوانات موجود در فایل شجره
 سلول( 4555لیتر شیر/ یلیم) *

 

 آماری تحلیل و یهتجز

 یریگ نمونهها با استفاده از روش  داده وتحلیل یهتجز

و با   GIBBS3F90 (Misztal, 2014)افزار نرمگیبس، با 

(. 0رابطۀ ) گرفتمدل تابعیت تصادفی زیر انجام 

رات ژنتیکی افزایشی، یثتأامل عوامل تصادفی مدل ش

سال زایش بود و منحنی -محیط دائمی حیوان و گله

لژاندر از روز  های یا چندجملهشیردهی براساس 

 شیردهی در مدل منظور شد.

(0) 

 


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یرگروه زامُ در lامُ متعلق به حیوان mمشاهدة  ،yijklmکه 

iامُ گله- ( تاریخ رکوردبرداریhtd )(0044 ..., ,4=i  ؛)µ، 
تابعیت ثابت برای  امُین ضریبasjn ،nمیانگین جمعیت؛ 

jامُین کلاس سن- ( 4, ,... 34فصل زایش=j ؛)hykn ،aln  و

peln  به ترتیبnسال -امُین ضریب تابعیت تصادفی گله

، nΦامُ؛ lزایش، ژنتیکی افزایشی و محیط دائمی حیوان 

روز  940تا  0) یردهیبرای روز ش لژاندر های یا چندجمله

رات تصادفی باقیمانده هستند یثتأ، eijklmشیردهی( و 
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(Ødegård et al., 2003; Razmkabir et al., 2011 .)

نمونه بود که  405555گیبس  ةطول توالی زنجیر

( Burn-in) یریگ قلق ةدور عنوان بهی یابتدا ۀنمون 05555

، شده هگرفتهای  کردن نمونه مستقل منظور بهحذف شدند. 

 که یطور به ؛در نظر گرفته شد 455 یبردار نمونه ۀفاصل

باقیمانده  ۀنمون 4555در نهایت اجزای مذکور از میانگین 

در تابعی از روزهای شیردهی  پذیری وراثتبرآورد شدند. 

 :با استفاده از معادلۀ زیر محاسبه شد

(9) 
2

)(

2

)(

2

)(

2

)(

2

)(2

)(

dedhydpeda

da

dh





 

σ که
2
a(d) ،σ

2
pe(d) ،σ

2
hy(d)  وσ

2
e(d)،  به ترتیب

سال -، گلهمحیط دائمی ،افزایشی یهای ژنتیک واریانس

شیردهی  مین روزاdُزایش و واریانس باقیمانده در 

 شیردهی ةاز دور هرروزارزش اصلاحی برای هستند. 

نیز با استفاده از فرمول زیر برآورد شد  ماlُحیوان 

(Jamrozik et al., 1997). 

(6) 
nlDIMEBV ̂ 

ضرایب ارزش اصلاحی برآوردشده  4×6بردار  ،lαکه 

( ضرایب 6×944بردار ) ،nΦاُم و lبرای حیوان 

 ةلژاندر برای روزهای مختلف دور های یا چندجمله

ارزش اصلاحی برای  بینی یشپپس از  .استشیردهی 

تمام حیوانات موجود در ماتریس خویشاوندی، 

ت میانگین برآورد روند ژنتیکی، از تابعی منظور به

شیردهی بر سال تولد  ةهای اصلاحی کل دور ارزش

استفاده شد. روند فنوتیپی نیز از تابعیت میانگین 

سوماتیک بر سال زایش  های ة سلولفنوتیپی نمر

 (.Razmkabir et al., 2009برآورد شد. )
 

 نتایج و بحث

 0در جدول  شده استفادههای  های آماری داده ویژگی

ارائه شده است. با توجه به مقادیر این جدول، میانگین 

SCS شیردهی  ةبراساس ماه رکوردبرداری در کل دور

برآورد شد. کمترین و بیشترین مقدار  53/0معادل 

( و 30/4های هفتم ) به ترتیب در ماه SCSمیانگین 

( مشاهده شد. این الگو، موافق 48/0یازدهم )

 Pakdelی گاوهای شیری ایران )های قبلی برا گزارش

et al., 2010; Kheirabadi & Alijani, 2014 و )

 ؛( بودHaile-Mariam et al., 2001استرالیا )

های سوماتیک در زمان  سلول ةمقدار نمر که یطور به

کاهش و بعد از آن تا انتهای  ،رسیدن به اوج شیردهی

 (. 4یابد )شکل  افزایش می یجتدر به، یردهیش ةدور

شیردهی به  ةبرای دو انتهای دور SCSبالابودن 

معنی نوسان بیشتر عوامل محیطی در این دوره است. 

در ابتدای دوره به سبب بروز تواند  می ها این نوسان

های متابولیکی ناشی از استرس زایش  ناهنجاری

(Bignardi et al., 2009 و در انتهای دوره ناشی از )

وانات و تغییرات حی کردن خشکمشکلات مربوط به 

 انتقال بوده باشد. ةدور

 

 هیهای سوماتیک بر اساس ماه شیرد . آمار توصیفی رکوردهای روزآزمون نمرة سلول0جدول 
 ماه رکوردبرداری تعداد رکورد میانگین انحراف معیار حداقل حداکثر

90/4 46/9- 46/4 40/0 43340 4 

90/4 46/9- 43/4 44/0 43340 0 

90/4 46/9- 48/4 53/0 43303 9 

90/4 46/9- 40/4 50/0 48006 6 

90/4 46/9- 44/4 54/0 43568 0 

90/4 46/9- 43/4 38/4 48593 4 

90/4 46/9- 40/4 30/4 43498 3 

90/4 46/9- 44/4 59/0 43560 8 

90/4 46/9- 45/4 58/0 43964 3 

90/4 46/9- 03/4 44/0 48859 45 

90/4 46/9- 45/4 48/0 48865 44 

90/4 46/0- 44/4 44/0 43540 40 

 کل 000309 53/0 49/4 -46/9 90/4
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 های سوماتیک و تعداد رکوردهای روزآزمون طی دورة شیردهی سلول مرةن. روند تغییرات 4شکل 

 

برای روزهای شیردهی  SCSبرآورد اجزای واریانس 

شده است. الگوی تغییرات نشان داد که  ارائه 0در شکل 

بتدای دورة شیردهی بیشترین واریانس باقیمانده در ا

مقدار را داشته و از ماه سوم تا پایان دورة شیردهی 

یج رو به کاهش بوده است. روند تغییرات واریانس تدر به

 خوانی دارد ها هم باقیمانده در این تحقیق با دیگر پژوهش

(Haile-Mariam et al., 2001; Mrode & Swanson, 

2003; Zavadilová et al., 2011.)  واریانس محیط دائمی

( را 04/5دورة شیردهی کمترین مقدار ) 06در روز 

یج رو به افزایش بود و تدر به 955تا  00داشت و از روز 

بعد از آن دوباره تا انتهای دورة شیردهی کاهش یافت 

(. مقادیر بالای این جزء واریانس، به کاهش 0)شکل 

سط پذیری در مراحل آغازین و بخش بیشتر اوا وراثت

برای واریانس  شده مشاهدهدورة شیردهی انجامید. الگوی 

برای کشور جمهوری  آمده دست بهمحیط دائمی با نتایج 

 (.Zavadilová et al., 2011چک مطابقت دارد )

 یمشابه ییراتروند تغ یق،تحق ینا یجبراساس نتا

 زایش سال-و گله یکیژنت های یانسوار یاجزا یبرا

 ۀدو مؤلف ینباصلی (. تفاوت 0مشاهده شد )شکل 

 ؛مربوط است یردهیش ةدور یمذکور به انتها

 یشیافزا یلروند و تما یزمان ةدور یندر ا که یطور به

د. سهم مشاهده ش یکیژنت یانسوار یبرا یشتریب

 در مقایسه با سال زایش-گله یاثر تصادف یبالا

 در اوایل و اواخر شیردهی، منجر به یپیفنوت واریانس

ابتدا  بهبود دقت برآورد پارامترهای ژنتیکی، به ویژه در

 ,.de Roos et al) و انتهای دورة شیردهی خواهد شد

 ینکمتر ،یشیافزا یکیژنت یانس(. در مورد وار2004

مقدار به  یشترین( و ب599/5ماه دوم ) خراوا همقدار ب

 ی( مربوط بود. الگو458/5) یردهیش ةدور یانتها

 یبرا آمده دست به یجمؤلفه با نتا ینا یبرا شده مشاهده

( و Kheirabadi & Alijani, 2014) یرانا یها داده

 & de Roos et al., 2003; Mrodeکشورها ) یگرد

Swanson, 2003;. Zavadilová et al., 2011 )

 مطابقت دارد.

برآوردشده برای صفت  پذیری وراثتروند تغییرات 

SCS  با روند  ،شیردهی 940تا  0در روزهای

برای الگوی واریانس ژنتیکی افزایشی  شده مشاهده

که کمترین مقدار  یطور به(. 0مشابه بود )شکل 

و  شیردهی 48در روز  594/5پذیری برابر با  وراثت

شیردهی  940در روز  538/5بیشترین مقدار برابر 

ۀ واریانس ژنتیکی افزایشی مؤلف اگرچهمشاهده شد. 

اما  ،پذیری بوده است بر روند وراثت یرگذارتأثاصلی 

 ةرات تصادفی در انتهای دوریثتأسیر نزولی سایر 

در پایان دوره  پذیری وراثتشیردهی نیز، سبب افزایش 

 ةبرای صفت نمر پذیری وراثتمقادیر  ۀشده است. دامن

سوماتیک در گاوهای شیری ایران  های سلول

(Kheirabadi & Alijani, 2014( انگلیس ،)Mrode & 

Swanson, 2003( و استرالیا )Haile-Mariam et al., 

، و 53/5تا  56/5، 53/5تا  59/5( به ترتیب 2001

 گزارش شده است.  46/5تا  50/5
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 (.ضرب شده است 0/5طی دورة شیردهی )واریانس باقیمانده در  SCS( SD±پذیری ) . اجزای واریانس و وراثت0شکل 

 

های گاو شیری ایران،  دهروی دای در تحقیق

( و 59/5پذیری برای ماه دوم ) کمترین مقدار وراثت

)ماه  یموردبررس ةبیشترین مقدار برای انتهای دور

(. Abedini et al., 2011( گزارش شد )548/5دهم، 

عوامل ژنتیکی افزایشی از تنوع فنوتیپی این  کمسهم 

بهینه از  ةدهد که امکان استفاد صفت، نشان می

بدون کنترل و بهبود  ،های ژنتیکی موجود سیلپتان

، وجود این  باشرایط محیطی وجود نخواهد داشت. 

 رةتوجه به پتانسیل ژنتیکی حیوان در انتهای دو

شیردهی )به دلیل بالابودن تنوع ژنتیکی(، پاسخ به 

 انتخاب بیشتری را تضمین خواهد کرد.

های ژنتیکی و محیط دائمی برآوردشده  همبستگی

در  940تا  0طی روزهای شیردهی  SCSصفت  برای

شده است. در راستای سایر تحقیقات  ارائه 9شکل 

(Haile-Mariam et al., 2001; Mrode & Swanson, 

2003; Abedini et al., 2011; Zavadlia et al., .

های ژنتیکی و محیط  (، حداکثر همبستگی2011

رچه د. اگشدائمی بین روزهای شیردهی مجاور برآورد 

زمانی بین  ۀافزایش فاصل موازات بهمقدار این پارامترها 

اما همچنان مثبت و  ،روزهای شیردهی کاهش یافت

تربودن همبستگی ژنتیکی بین یشبود. ب 45/5تر از یشب

های  اشتراک بیشتر ژن ۀدر نتیج ،های مجاور روزآزمون

زمانی  ةهای سوماتیک در آن دور مؤثر بر شمار سلول

های ژنتیکی بین روزهای  همبستگی که آنجااست. از 

برای آنالیز  ،مختلف کمتر از یک برآورد شده است

های  لازم است از مدل SCSهای روزآزمون  داده

 چندصفتی یا تابعیت تصادفی استفاده شود.

 

 تیپیروند ژنتیکی و فنو

 ارائه 6در شکل  SCSروند تغییرات فنوتیپی و ژنوتیپی 
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روند نزولی و  ةدهند نشانشده است. بررسی نمودارها 

در این  موردمطالعههای  سالدر مطلوب این صفت 

ة تحقیق است. روند ژنتیکی و فنوتیپی صفت نمر

های سوماتیک در تحقیق حاضر، به ترتیب  سلول

برآورد شد.  -/4530±5543/5و  -5559/5±5500/5

متفاوت از صفر  5554/5این ضرایب در سطح احتمال 

روند مناسب و کاهشی برای این  ةدهند نشانبودند که 

شده است. این عدد نشان  بررسی ةصفت طی دور

متوسط ارزش ژنتیکی گاوهای  طور بهکه  دهد یم

های سوماتیک در  سلول ةشیری کشور برای صفت نمر

البته این مقدار  ؛افته استبهبود ی 5500/5 ،هر سال

درصد میانگین این صفت را به خود  40/5تنها حدود 

 ۀکه پیشرفت ژنتیکی سالیاندهد، در حالی اختصاص می

درصد میانگین  4تقریباً  ،مورد انتظار برای یک صفت

(. به Rendel & Robertson, 1950فنوتیپی است )

هنوز با  شده حاصلعبارت دیگر، پیشرفت ژنتیکی 

چشمگیری دارد.  ۀشرفت ژنتیکی مورد انتظار فاصلپی

های سوماتیک،  سلول ةپایین نمر یریپذ توارث

همبستگی ژنتیکی نامطلوب این صفت با صفات 

بودن  پایینو  (Dadpasand et al., 2013تولیدی )

 ,.Razmkabir et alشدت انتخاب در حیوانات ماده )

 یها بودن و نوسان ( برخی از دلایل پایین2009

کنند. در تحقیقات قبلی  تغییرات ژنتیکی را تشریح می

ة مربوط به گاوهای شیری ایران، برای روند ژنتیکی نمر

نتایجی نایکسان گزارش شده  ،های سوماتیک سلول

 ,.Faraji Arough et al., 2012; Abedini et alاست )

2011; Kheirabadi & Alijani, 2014.) 

 های سلولمطلوبیت روند ژنتیکی برآوردشده برای 

به سبب واردات  احتمالاًسوماتیک در تحقیق حاضر 

های اخیر  های خارجی است که در سال اسپرم

زیرا در بسیاری از کشورهای  ،است شده استفاده

 ةکاهش نمر انتخاب برای ۀاسپرم، برنام یدکنندةتول

 ةکنند بینی یک پیش عنوان بهسوماتیک،  های سلول

غیرمستقیم بیماری ورم پستان وجود دارد. همچنین 

های  بهبود عوامل محیطی و مدیریتی در گاوداری

های شیردوشی و اعمال  شیری، از جمله مدیریت سالن

گذاری  های سوماتیک در سیستم قیمت شمارش سلول

سوماتیک مؤثر  های لولسشیر، در کاهش صفت شمار 

بوده است و منجر به تولید روند محیطی و در نتیجه 

 روند فنوتیپی مطلوبی برای این صفت شده است.

 

 
 

 
 

های ژنتیکی افزایشی و محیط دائمی  . همبستگی9شکل 

 میان روزهای مختلف شیردهی

 

 

 
 

 
های سوماتیک  وتیپی نمرة سلول. روند ژنتیکی و فن6شکل 

 در گاوهای شیری ایران
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 کلی گیری یجهنت

های  در پژوهش حاضر اجزای واریانس صفت نمرة سلول

سوماتیک گاوهای شیری ایران با استفاده از مدل تابعیت 

پذیری  بودن وراثتتصادفی برآورد شد. با توجه به بالا

شیردهی، انتخاب بر مبنای عملکرد  ةصفت در انتهای دور

اصلاحی  یراهکار عنوان بهتواند  حیوانات در این دوره می

این،  برای بهبود این صفت اثرگذار باشد. با وجود

تنوع  ةپذیری نشان داد که سهم عمد بودن وراثت نییپا

اثر  های سوماتیک تحت سلول ةبرای نمر شده مشاهده

بنابراین در راستای بهبود  ؛عوامل غیرژنتیکی است

وضعیت گاوهای شیری کشور، نظارت و کنترل مداوم 

. روندهای ژنتیکی و کند یمعوامل محیطی ضرورت پیدا 

های  فنوتیپی برآوردشده در این مطالعه نشان داد در سال

سوماتیک  های سلول ةداری در صفت نمرااخیر بهبود معن

 کی و فنوتیپی حاصل شده است.در سطوح ژنتی
 

 سپاسگزاری

از مرکز اصلاح نژاد دام و بهبود تولیدات دامی کشور به 

صمیمانه تشکر  یازموردندن اطلاعات کر خاطر فراهم

)استاد دانشگاه  Ignacy Misztalگردد. از پروفسور  می

 افزار نرمکمک در تهیه و اجرای  برایجورجیا( نیز 

GIBBS3F90  گرددمی یقدردانتشکر و. 
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ABSTRACT 

Genetic parameters were estimated for somatic cell score (SCS) in dairy cattle of Iran using test day 

records. The records of first lactation were extracted from the database of National Animal Breeding 

Center for cows calved between 2001 and 2010. Data included 222923 test-day records, obtained from 

29668 animals distributed in 100 different herds. Estimates were carried out through Gibbs sampling 

procedures and using a random regression test-day model. Lactation curve were described in the model 

with orthogonal Legendre polynomials on days in milk. In order to correct for heterogeneity effect of 

residual variance, lactation period (5 to 365 days in milk) was classified into 10 groups with unequal 

distances. According to the results, residual variance was highest at the beginning and it was steady and 

decreased slowly from the second months to the end of lactation. Low residual and permanent 

environment variances and high genetic variance were lead to increase of heritability at the end of 

lactation. The lowest and the highest of heritability were at days 68 (0.031) and 365 (0.098), respectively. 

Genetic correlations between individual test-day records were high for adjacent tests and decreased as the 

interval between tests increased. Daily breeding values and genetic curve across lactation were produced 

for all animals using predicted regression coefficients. Estimation of genetic and phenotypic trends for 

SCS were -0.0025 and -0.1075, respectively (P<0.01). The results show a desirable improvement for 

somatic cell score at genetic and phenotypic levels. 
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