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 چکیده
باشد های فرا روی صنعت پرورش گاو شیری میعنوان یکی از چالشافزایش هوموزیگوسیتی حاصل از آمیزش حیوانات خویشاوند، به

در  ROHو  SNPهای منظور بررسی هوموزیگوسیتی بر مبنای جایگاه که توجه زیادی را به خود جلب کرده است. پژوهش حاضر به

ولید هلشتاین انجام شده است. در این مطالعه، برای تعیین حیوانات کاندیدا برای تعیین ژنوتیپ از دو رویکرد ت تولید و کم های پردام

دام با ارزش اصلاحی بالا و  55رأس گاو شیری ) 153گیری از ای استفاده شد. برای این منظور، نمونهتابعیت تصادفی و شاخص شجره

منظور انتخاب حیوانات کاندیدا برای تعیین  تولید شیر( انجام شد. یک روش بهینه بهبرای صفت  پاییندام با ارزش اصلاحی  55

های اصلاحی ژنومی برای دو ای ارائه گردید. ارزشژنوتیپ، از طریق تلفیق برآوردهای حاصل از تابعیت تصادفی و شاخص شجره

( و DPR=  -55/3ر منفی بر روی صفات مرتبط با باروری )های پر تولید، اثگروه نشان داد که تاکید بر افزایش سطح تولید در دام

های ای از تغییرات را برای کروموزومدامنه ROH( داشته است. همچنین، میزان هوموزیگوسیتی بر مبنای PL=1/3عمر تولیدی )طول

نشان داد که ممکن است با تفاوت در سطح تولید این دو گروه و پراکنش غیر یکنواخت  پایینهای با سطح تولید بالا و مختلف در دام

 های مختلف در ارتباط باشد. بر میزان تولید بر روی کروموزوم مؤثرهای ژن
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ABSTRACT 
Increased homozygosity resulted from mating of relatives is considered as one of the challenges faced in dairy 

farming industry which has attracted the attentions. This research has been conducted to measure homozygosity 

based on SNP and ROH in high- and low-producing Holstein cows. In current research, both random regression and 

pedigree index approaches were used to obtain candidate animals for genotyping process. The samples were obtained 

from 150 Holstein dairy cows (75 by high- and 75 by low-EBV for milk production). We proposed a suitable method, 

by integrating breeding value estimation calculated by random regression and pedigree index, to select the candidate 

animals for genotyping. The results showed that putting too much emphasis on production traits in high-producing 

dairy cows had negative impact on the traits associated with fertility (DPR = -0.55) and productive life (PL = 0.1). 

The calculated homozygosity based on ROH showed different amount of variation in different chromosomes in the 

cows with high and low production which may be related to uneven distribution of genes influencing production traits 

in different chromosomes.  
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 مقدمه

در طی دهه اخیر، صنعت پرورش گاو شیری با 

جدیدی در ارتباط با پایداری در سه بنیان  های چالش

محیطی همراه شده است.  اقتصادی، اجتماعی و زیست

انتخاب تنها برای بهبود صفات تولیدی و عدم توجه به 

مدت، پرورش گاو شیری را با  سایر صفات در طولانی

کرده است. این امر در  رو روبههای متعددی چالش

مورد نژاد هلشتاین و در ارتباط با صفات باروری در 

پستان، ماندگاری و ها، مقاومت در برابر ورمماده

 & Boichard) باشدتر میهای متابولیکی واضحبیماری

Brochard, 2012.  در این بین، استفاده از اطلاعات

ها منظور مقابله با این چالشگی را بهژنومی، نوید بزر

فراهم آورده است. این مورد همواره یک فرصت جدید 

نژادی نژاد پایدار در مفاهیم هدف اصلاحرا برای اصلاح

و تنوع ژنتیکی فراهم ساخته است. اطلاعات ژنومی 

-نژاد دام میحداقل دارای سه مزیت بالقوه برای اصلاح

های اصلاحی برای رزشا زودتر بینی( پیش8 :باشند

( شناسایی روابط والدینی و 8کاندیداهای انتخاب 

( پایش و مدیریت تنوع 3کنترل ضرایب همخونی 

با ظهور  .(Henryon et al., 2014)ها ژنتیکی طی نسل

انتخاب ژنومی ضمن کاهش فاصله نسل، شدت انتخاب 

گیری سبب افزایش  طور چشمافزایش یافته است که به

پذیری ویژه در صفات با وراثتپیشرفت ژنتیکی به

تاکید   (García-Ruiz et al., 2016).شده است پایین

وری خواهد بود که با کاهش فاصله بر این مورد ضر

نسلی اگر سیاست نحوه استفاده از نرهای برتر تغییر 

نکرده باشد، یک خطر بزرگ بالقوه برای افزایش 

. (Henryon et al., 2014)ضرایب همخونی وجود دارد 

گرفته در گاوهای هلشتاین ایران، در مطالعه صورت

برای سه دوره اول شیرواری، افت ناشی از همخونی 

افزایش در ضریب همخونی درصد  8ازای هر  به

کیلوگرم برای  -31/82و  -83/81، -28/81ترتیب  به

کیلوگرم برای  -135/5و  -312/5، -443/5تولید شیر؛ 

کیلوگرم  -11/5و  -480/5، -421/5ولید چربی و ت

 Rokouei et) برای تولید پروتئین، گزارش شده است

al., 2010)متحده، مقادیر افت تولید ناشی . در ایالات

 8ازای هر از همخونی بین نژادها مشابه بوده که به

افزایش در ضریب همخونی، تولید شیر، چربی و درصد 

، 1/83ترتیب با کاهش پروتئین در نژاد هلشتاین به

ازای هر دوره شیردهی مواجه به کیلوگرم 8و  8/8

   (Wiggans et al., 1995).گردید

Smith et al. (1998 گزارش کردند که ضرایب ،)

متحده،  شده هلشتاین ایالات همخونی در گاوهای ثبت

تواند با عمر تولیدی را میدرآمد خالص حاصل از طول 

درصد افزایش در ضریب  8ازای هر ، به$ 43/84کاهش 

این میزان کاهش درآمد خالص  .همخونی مواجه سازد

طول عمر تولیدی برابر با کاهش طول عمر اقتصادی 

ید شیر، چربی تواند تولباشد که میروز می 8/83 میزان به

 8/8و  8/8، 8/32ترتیب با کاهش و پروتئین را به

. بنابراین، (Smith et al., 1998)سازد  رو روبهکیلوگرم، 

ای از پیشرفت ژنتیکی همراه با کنترل سطوح بهینه

همخونی، با توجه به اهمیت حفظ تنوع ژنتیکی و  ضریب

تعیین سطح قابل قبول از نرخ همخونی برای حفظ تنوع 

 Pryce) ژنتیکی در سطح مناسب، بسیار با اهمیت است

et al., 2012) جمعیت در بین اغلب نژادهای  مؤثر. اندازه

های باشد و توزیع اریب مشارکتمی 855دامی کمتر از 

دار تعداد محدودی نتخاب شدید و جهتعلت اژنتیکی به

حیوان، از جمله دلایلی است که سبب محاسبه مقادیر 

جمعیت در بسیاری از نژادهای  مؤثربرای اندازه  855زیر 

 .(Leroy et al., 2013)اصلاحی شده است 

تواند استفاده از اطلاعات ژنومی تا حد زیادی می

نی درک ما را از معماری ژنتیکی افت ناشی از همخو

پیش از (. MacArthur et al., 2012) افزایش دهد

منظور مدیریت ای بهاطلاعات ژنومی، روابط شجره

شد. ها استفاده میسطوح همخونی در داخل جمعیت

ای بر مبنای نسبت مورد حال، روابط شجره با این

انتظاری از ژنوم است که بین دو والد دارای همسانی 

تواند تنوع ناشی از باشند و بنابراین نمیاجدادی می

ها را گیری مندلی و پیوستگی طی تشکیل گامتنمونه

. یک راه دیگر برای (Hill & Weir, 2011)توضیح دهد 

IBDابی نرخ ضریب همخونی، توجه به ارزی
در سطح  8

صورت مشاهده قطعات قطعات کروموزومی است که به

IBSصورت کروموزومی همسان به
در چند نشانگر  8

باشد. زمانی که دو قطعه مشابه از کروموزوم متوالی می

                                                                               
1. Identical by descent  
2. Identical by state  
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صورت همزمان به یک فرد به ارث برسد، یک ناحیه به

به وجود خواهد  (ROH)ناگسستنی از هوموزیگوسیتی 

نشانگر  nها در آمد که طی آن تعداد مشخصی از آلل

مجاور در دو کروموزوم هومولوگ مشابه خواهد بود و 

در نتیجه این ناحیه دچار نوترکیبی نشده و ناگسستنی 

طویل گذاری . اشتراک(Pryce et al., 2012)خواهد بود 

ROH در بین افراد مختلف، به احتمال زیاد ناشی از ،

IBD  یک  دهنده نشانبین قطعات کروموزومی است و

جد مشترک اخیر خواهد بود. در مقابل، اگر افراد 

ROH تری را به اشتراک بگذارند، این امر کوتاه

ها دلیل فاصله طولانی بین جد مشترک آنبه تواند می

توانند طی میوزهای باشد که قطعات کروموزومی می

 Curik et al., 2014; Pryce et) مکرر شکسته شوند

al., 2012; Purfield et al., 2012) افراد با میزان .

توانند ای مشابه میرابطه خویشاوندی ژنومی یا شجره

را داشته باشند.  ROH های متفاوتی از همسانینسبت

منظور مشخص نمودن تواند بهمی ROHبنابراین، 

تر تنوع خویشاوندی در سطح ژنوم مورد استفاده دقیق

GRMوسیله هر دو مورد شجره یا قرار گیرد که به
8 

دسترسی  .(Pryce et al., 2012)قابل شناسایی نیست 

به اطلاعات ژنوتیپ حیوانات در سطح گله، اجازه 

های کاربردی جدید و سودآور را دسترسی به برنامه

منظور نظارت توانند بهکند و این اطلاعات میفراهم می

کار گرفته شوند. و حفظ تنوع ژنتیکی در سطح گله به

ما معیار مهم برای سودآور بودن تعیین ژنوتیپ، میزان ا

 پتانسیل افزایش سود در روند انتخاب افراد برتر است

(Boichard et al., 2015) . 

مطالعه، با توجه به اهمیت حفظ تنوع در این 

یک رویکرد مناسب و  یابی بهمنظور دستژنتیکی و به

عنوان دقیق در ارتباط با انتخاب حیوانات کاندیدا، به

های مطرح در زمینه تعیین حیوانات یکی از چالش

ها، دو کاندیدا برای تعیین ژنوتیپ در سطح جمعیت

های برآورد ارزشرویکرد مجزا از هم در ارتباط با  

اصلاحی تحت آزمون قرار گرفتند و در ادامه با 

از  (GEBV)های اصلاحی ژنومی دسترسی به ارزش

کارگیری های بهشده، عملکرد رویه حیوانات ژنوتیپ

                                                                               
1. Genomic relationship matrix  

شده و همچنین، تغییرات هوموزیگوسیتی بر مبنای 

های با تولید بالا و در دام ROHو  SNPهای جایگاه

 مورد بررسی قرار گرفت.  پایین

 

 هامواد و روش
 تعیین حیوانات کاندیدا برای تعیین ژنوتیپ

یابی به یک رویکرد بهینه منظور دستدر این مطالعه، به

منظور تعیین در ارتباط با انتخاب حیوانات کاندیدا به

ژنوتیپ، اطلاعات مربوط به گله گاو شیری شرکت کشت 

های هلدینگ کشاورزی مجموعهو دام قیام اصفهان از زیر 

رأس(، مورد  555,85و دامپروری فردوس پارس )حدود 

تحلیل قرار گرفت. در این بررسی با توجه به وتجزیه

شرایط مدنظر از جمله: تکمیل اطلاعات دوره اول 

های انتخابی شیردهی )اوایل شکم دوم(، پدران دام

و دارای متحده و کانادا(، کاندیدای حذف نباشند )ایالات

اطلاعات کامل شجره و رکوردها باشند، نسبت به 

استخراج اطلاعات حیوانات اقدام گردید. با استخراج 

اطلاعات مدنظر، در مرحله بعد بر مبنای دو رویکرد مجزا 

اصلاحی مدنظر قرار گرفت. هایاز هم برآورد ارزش

رویکرد اول، بر مبنای تابعیت تصادفی که مقادیر حاصل 

تولید شیر، چربی، درصد چربی، پروتئین و  برای صفات

درصد پروتئین مبنای عملکرد قرار گرفت. رویکرد دوم، 

ای برای صفات تولید شیر، چربی، بر مبنای شاخص شجره

 SCS (Somaticدرصد چربی، پروتئین، درصد پروتئین، 

Cell Score) ،DPR (Daughter Pregnancy Rate) ،PL 

(Productive Life)  وNM$ (Net Merit Dollar)  با

رأس دام  805به انتخاب نسبت  (8لحاظ داشتن رابطه )

 ماده اقدام گردید:

(8        )                         EBV(Selected Candidates) = 
 

 
 BVSire + 

 

 
 BVM.G.S + 

 

 
 BVM.G.G.S + … 

 

حیوانات انتخابی در دو گروه با ارزش اصلاحی بالا 

رأس( برای صفت  20اصلاحی پایین ) رأس( و ارزش 20)

ها مبنای تولید شیر مدنظر قرار گرفتند. در انتخاب دام

انتخاب تابعیت تصادفی لحاظ شد که برای این منظور با 

شده توسط  گیری توجه به تحت رکورد بودن گله نمونه

شده توسط نژاد دام کشور از اطلاعات ارائهمرکز اصلاح

ها بر مه برای این گروه از داممرکز استفاده شد و در ادا



 ... در ROH و SNP هایگاهیجا در یتیگوسیهوموز زانیم سهیمقاپور و همکاران: موسی 808

 

(، برآورد 8ای اشاره شده در رابطه )مبنای شاخص شجره

های اصلاحی به عنوان رویکرد دوم انجام گردید. به ارزش

یابی به یک برآورد مناسب از صفات، تلفیق منظور دست

اطلاعات حاصل از رویکرد اول و دوم لحاظ شد که برای 

اصلاحی حاصل از دو  هایاین منظور میانگین ارزش

و  DPR ،PL ،SCSرویکرد استفاده گردید. برای صفات 

NM$  با توجه به نبود اطلاعات در رویکرد تابعیت

 ای استفاده شد.تصادفی از اطلاعات شاخص شجره

 

 گیری و تعیین ژنوتیپ حیوانات نمونه

با تعیین حیوانات مدنظر برای تعیین ژنوتیپ، با هماهنگی 

به هلدینگ کشاورزی و دامپروری فردوس پارس، نسبت 

ها اقدام گردید. برای این منظور گیری از دامنمونه

رشته(، بعد از جداسازی  15-05های فولیکول مو ) نمونه

شده گیری فراهم های نمونهاز ناحیه انتهای دم به کارت

انتقال داده  GeneSeek (Lincoln, NE)شرکت توسط 

های مو گیری، کلیه کارتشد. بعد از اتمام مراحل نمونه

دامی دانشگاه تهران به آزمایشگاه بیوتکنولوژی گروه علوم

شده توسط شرکت  منتقل گردید و طبق دستورالعمل ارائه

GeneSeek درجه  25 دقیقه در دمای 35مدت  به

سازی تحت تیمار حرارتی استریلمنظور بهگراد  سانتی

های مو کارت بعد از اتمام این مرحله کلیهقرار گرفت، 

 Low Densityبرای تعیین ژنوتیپ با استفاده از تراشه 

LD)-(GGPGenomic Profiler™  
®

GeneSeek برای 

 GeneSeekبه شرکت  SNPجایگاه نشانگری  ~851,35

USDA-ARSشده با همکاری شدند )تراشه اشارهارسال 
8 

طراحی شده است و در طراحی آن از  Illuminaو شرکت 

شرکت  k225و  K05  ،K805های اطلاعات تراشه

Illumina .)استفاده شده است  

 

 های اصلاحی ژنومیارزش

شرکت  های ژنومی توسط بعد از تعیین ژنوتیپ و ارزیابی

GeneSeek اطلاعات مربوط به ژنوتیپ و ،GEBV 

های ژنومی قرار گرفت که ارزشها در دسترس  دام

دارای  GeneSeekشده، طبق اعلام شرکت ارائه

های رسمی با ارزیابیدرصد  35همبستگی بالای 

                                                                               
1. United States Department of Agriculture– 

    Agricultural Research Service 

CDCB
های ژنومی حاصل برای باشند. ارزشمی 8

های صفات تولیدی، باروری و ماندگاری به تفکیک دام

، ارائه شده 8در جدول  پایینبا سطح تولید بالا و 

شده برای تعیین است. اطلاعات کامل تراشه استفاده

ژنوتیپ و ارزیابی ژنومی از طریق لینک  

(http://genomics.neogen.com/pdf/AG267_GGP 

_BovineLD.pdf) باشد.قابل دسترسی می 

 

 پالایش اطلاعات حاصل از تعیین ژنوتیپ 

بط بر روی های مرتقبل از انجام تجزیه و تحلیل

ها بر اساس حداقل و حداکثر ها،  کلیه ژنوتیپژنوتیپ

 Plinkافزار های تعیین شده، با استفاده از نرمآستانه

(v1.09)  تحت کنترل کیفیت و پالایش قرار گرفتند

های تعریف هایی که در خارج از دامنهSNPکه کلیه 

شده بودند از منبع اطلاعاتی مربوطه حذف گردیدند 

(Purcell et al., 2007) ،معیارهایی که مدنظر بود .

(، MAF> 58/5های آللی )شامل: حداقل فراوانی

p-value<10)واینبرگ -آزمون تعادل هاردی
-6

) 

(HWE) نرخ تعیین ،( 30/5ژنوتیپ<CR و افراد با )

(؛ که طی این مرحله MG<50/5رفته )ژنوتیپ از دست

با توجه به  SNPنشانگر  813/2در مجموع اطلاعات 

با در شده حذف شدند. بنابراین، های تعیینآستانه

رأس دام ماده که برای  805نظرگرفتن تعداد 

و تعیین ژنوتیپ انتخاب شده بودند، تعداد  گیری نمونه

دلیل ژنوتیپ کاملاً همسان ها نیز بهرأس از این دام 8

کردن تمام موارد محتمل و آزمون مجدد از با لحاظ

منبع اطلاعاتی حذف گردیدند. در نهایت، اطلاعات 

 SNPنشانگر  380/88رأس دام با  841مربوط به 

های ژنوم با نواحی SNPمطابقت  مدنظر قرار گرفت.

لاعات ژنوم مرجع گاو مدنظر از طریق مطابقت با اط

UMD3.1.1  و همچنین اطلاعاتSNP annotations 

 انجام گردید. Illuminaشده توسط شرکت فراهم

 

برآورد ضرایب همخونی و هوموزیگوسیتی بر مبنای 

 ROHو  SNPهای جایگاه

منظور برآورد ضرایب همخونی و هوموزیگوسیتی بر به

                                                                               
2. Council on Dairy Cattle Breeding  
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 Plinkافزار ، از نرمROHو  SNPهای مبنای جایگاه

(v1.09) برآورد ضرایب همخونی بر  .استفاده شد

( 8صورت رابطه )تواند بهمی SNPهای مبنای جایگاه

 .(Purcell et al., 2007)خلاصه شود 

(8  )                                  
 (   )  (   )

 (   )
 

ترتیب  به E(HOM)و  O(HOM)شده در رابطه ارائه

شده و مورد انتظار بر مبنای هوموزیگوسیتی مشاهده

رویکرد از  Plinkافزار  باشند. نرممی SNPهای جایگاه

Sliding windows نمودن منظور مشخصبهROH به-

عنوان یک بسط که شامل حداقل تعداد مشخص از 

SNP های هوموزیگوس در داخل یک فاصله مشخص

(kb) کند. در این مورد برای انجام باشد، استفاده میمی

های های مدنظر، طولدر سطح گروه ROHمحاسبات 

، 05، 45، 35، 85، 85ها، شامل قطعاتSNPمتفاوتی از 

مورد   هاSNP تایی از055و  455، 355، 855، 855

بررسی قرار گرفتند که بر اساس نتایج حاصل، میزان 

تا  8های ضرایب همخونی و هوموزیگوسیتی در کروموزوم

ها و همچنین در مجموع ژنوم اتوزوم برای جمعیت 83

( 3تواند بر مبنای رابطه ) برآورد گردید این برآوردها می

 .(McQuillan et al., 2008)خلاصه شوند 

(3 )                                         
∑    

         
  

 

ضریب همخونی بر مبنای  FROHشده، در رابطه ارائه

ROH ،LROH های قطعات هوموزیگوس در مجموع طول

طول کلی ژنوم اتوزوم، در  LAutosomeطول ژنوم اتوزوم و 

باشند که بر مبنای ژنوم مرجع گاو گاو می

(UMD3.1.1)،kb  810881535  در نظر گرفته شد. رابطه

و در  83تا  8های بالا همچنین برای هر یک از کروموزوم

رآورد ( برای ب055تا  85ها )SNPهای متفاوت از طول

( تغییر 4تواند بر مبنای رابطه )ضرایب همخونی می

  .(McQuillan et al., 2008)یابد  می

(4                )      (         )  
∑ (         )

     
    

 

ضریب همخونی بر  (         ) که در اینجا 

امین lها در SNPامین طول از k درROH مبنای 

مجموع  (         ) ∑. باشدکروموزم اتوزوم می

ها SNPامین طول از  kطول قطعات هوموزیگوس در

کروموزوم طول کلی       و  lبرای کروموزوم شماره 

صورت یک به FROHبنابراین  .باشددر گاو می lشماره 

راحتی در تواند بهتفسیر بیولوژیکی روشن است که می

 بندی شود.های فرد تقسیممقادیر کروموزوم

 

 تجزیه و تحلیل نتایج حاصل

و هوموزیگوسیتی  GEBVیابی به اطلاعات با دست

هر یک از ، تغییرات ROHو  SNPهای بر جایگاهمبتنی 

این مقادیر و معیارها با توجه به اصول مدنظر مورد 

بررسی قرار گرفت. از جمله بررسی ارتباط بین ضرایب 

 و هوموزیگوسیتی در سطوح مختلف  (FSNP)همخونی

(FROH)  و همچنین، تغییرات مقادیرGEBVهای  ، در دام

منظور محاسبه ضرایب با سطح تولید بالا و پایین که به

پیرسون برای میزان و جهت تغییرات متغیرها همبستگی 

 .(Team, 2014)استفاده گردید  Rاز برنامه 
 

 نتایج و بحث

های ماده انتخابی و دسترسی به تعیین ژنوتیپ دام با

، ضریب همبستگی بین این مقادیر با GEBVاطلاعات 

های اصلاحی برآورد شده بر مبنای تابعیت تصادفی ارزش

گیری(، محاسبه مرحله نمونهای )در و شاخص شجره

بودند. دامنه  8گردید که ضرایب حاصل به شرح جدول 

بود  08/5تا  38/5ضرایب همبستگی محاسبه شده بین 

 NM$ ،SCS ،PLکه با توجه به نبود منبع اطلاعاتی برای 

بر مبنای تابعیت تصادفی، ضرایب همبستگی  DPRو 

یب برای این صفات محاسبه نشد. حداکثر مقدار ضرا

همبستگی برآورد شده برای صفات شیر و درصد پروتئین 

بر مبنای تابعیت تصادفی و حداقل مقدار  08/5میزان به

 38/5میزان آن برای درصد چربی و درصد پروتئین به

ای بر مبنای تابعیت تصادفی و شاخص شجره ترتیب به

دهد که ، نشان می8بود. نتایج مندرج در جدول 

فته بر مبنای تابعیت تصادفی با توجه گربرآوردهای صورت

به گستره منبع اطلاعاتی در دسترس، در مجموع برای 

به صفات تولیدی، ضرایب همبستگی بالاتری را نسبت 

ای گرفته بر مبنای شاخص شجرهبرآوردهای صورت

ای  حاصل کرده است. با این حال، قابلیت شاخص شجره

ی صفاتی که خصوص براهای اصلاحی بهدر برآورد ارزش

باشند، نمی شده در منابع اطلاعاتی دارای مقادیر ثبت

عبارت بهتر، استفاده از بسیار قابل توجه خواهد بود. به
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های اصلاحی با توجه ای در برآورد ارزششاخص شجره

به قابلیت دسترسی آن و هزینه پایین محاسباتی برای 

تباط عنوان یک رویکرد مناسب در ارتواند بهجمعیت، می

های اصلاحی برای صفات مختلف مطرح با برآورد ارزش

-منظور برآورد ارزشای به باشد. استفاده از شاخص شجره

ها حائز اهمیت بوده های اصلاحی و تفکیک جمعیت

باید  (.Lagerkvist et al., 1994; Su et al., 2012) است

به این نکته توجه شود که گستره منابع اطلاعاتی 

 بر تابعیتمورداستفاده برای هر یک از رویکردهای مبتنی 

ای، بسیار اهمیت دارد. بنابراین، شجره تصادفی یا شاخص

منظور دیدگاه منطقی در ارتباط با این رویکردها و به

های اصلاحی، اسب از ارزشیابی به برآوردهای مندست

دهی به نتایج حاصل از هر تواند از طریق تلفیق و وزنمی

دهی با توجه به دو رویکرد حاصل گردد که این وزن

تواند متفاوت گستره منابع اطلاعاتی در دسترس، می

 های شاخصباشد. با تلفیق برآوردهای حاصل از رویه

در ضرایب  ای و تابعیت تصادفی، یک بهبود مناسبشجره

، 8همبستگی حاصل گردید که در تطابق با مقادیر جدول 

، یک بهبود 8شده در جدول ارائه گردیده است. نتایج ارائه

نسبی برای ضرایب همبستگی مرتبط با صفات تولید 

شیر، چربی، درصد چربی، پروتئین و درصد پروتئین ارائه 

ظور مندهد بهداده است. بنابراین، نتایج حاصل نشان می

یابی به برآوردهای با صحت بالاتر، تلفیق اطلاعات دست

ای، رویکرد شجره حاصل از تابعیت تصادفی و شاخص

 مناسبی در ارتباط با انتخاب حیوانات کاندیدا خواهد بود.

، میانگین مقادیر GEBVبا دستیابی به اطلاعات 

، ارائه شده 8حاصل برای هر دو گروه جمعیتی در جدول 

دهد که ، نشان می8ج مندرج در جدول است. نتای

با سطح تولید بالا در مقایسه با گروه مقابل،  های دام

عمر تولیدی و باروری عملکرد پایینی در صفات طول

دارند که با سطح بالای تولید شیر در تعامل است 

., 2011)et al(Walsh مبنای  . برآورد هوموزیگوسیتی بر

تغییرات محدودی را برای دو ، دامنه SNPهای جایگاه

 SNP(F( طوری که ضرایب همخونیدهد، بهگروه ارائه می

 83/5و  8/5ترتیب  برای دو گروه با تولید بالا و پایین، به

ها در دو گروه حاصل شد که با توجه به مبنای انتخاب دام

با حداکثر و حداقل ارزش اصلاحی برای صفت تولید شیر 

متحده و کانادا، پدران از ایالات و همچنین تاکید بر منشأ

دهنده سطوح بالای هوموزیگوسیتی در دو گروه نشان

است. با توجه به منشأ جمعیت، میزان اطلاعات در 

شده برای محاسبه کارگیریدسترس و همچنین روش به

ای از مقادیر برای ضرایب ضرایب همخونی، دامنه

ین عنوان مثال، میانگهمخونی گزارش شده است. به

درصد  3/8ضریب همخونی برای نژاد هلشتاین در ایران 

درصد  53/42محاسبه شده است که در دامنه صفر تا 

طورکه  . همان( 2010et alRokouei ,.) متغیر بوده است

در مقدمه نیز اشاره شد، حیوانات با سطوح 

 SNPFهوموزیگوسیتی یکسان بر مبنای اطلاعات شجره یا 

، سطوح متفاوتی از همسانی SNPحاصل از نشانگرهای 

توانند داشته باشند که برای ا میر ROHبر مبنای 

تر خویشاوندی در سطح ژنوم مشخص نمودن تنوع دقیق

 .(Pryce et al., 2012)با اهمیت خواهد بود 

 
تابعیت تصادفی، شاخص شده برای صفات مختلف با استفاده از های اصلاحی برآوردشده بین ارزش. ضرایب همبستگی محاسبه8جدول 

 حاصل از ارزیابی ژنومی  (GEBV)های اصلاحی ژنومیای( با ارزششجره شاخص شده )تابعیت تصادفی+ای و مقادیر تلفیقشجره
Table 1. The Correlation coefficients between estimated breeding values for different traits using random regression, 

pedigree index, and integrated values (random regression + pedigree index) with genomic estimated breeding values 

(GEBVs) 

Methods/Traits NM$4 Milk Fat %Fat Protein %Protein SCS5 PL6 DPR7 

R.R1 - 0.51 0.37 0.31 0.46 0.51 - - - 

P.I2 0.41 0.43 0.39 0.34 0.42 0.31 0.38 0.5 0.37 

Integrated3 0.41 0.54 0.47 0.37 0.51 0.53 0.38 0.5 0.37 
1. Random Regression; 2. Pedigree Index; 3. Integrated (Random Regression + Pedigree Index); 4. Net Merit Dollar; 5. Somatic Cell Score; 6. Productive Life; 7. Daughter 

Pregnancy Rate 

 

 های با سطوح تولید بالا و پایینبرای گروه دام GEBV. میانگین مقادیر 8جدول 
Table 2. The average GEBVs in the group of cows with high and low production levels 

Group/Traits Milk Fat %Fat Protein %Protein SCS PL DPR 
High  770.8 10.3 -0.068 15.18 -0.031 3.01 0.1 -0.55 

Low 13.1 -0.92 -0.005 0.065 -0.0026 2.97 0.41 0.32 
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ای از ، دامنهROHمبنای  بنابراین، برآوردها بر

 83تا  8های تغییرات را برای هر دو گروه در کرموزوم

های کننده در طولهای مشارکتSNPارائه داد. تعداد 

 پایینهای با سطح تولید بالا و برای دام، ROHمتفاوت 

شکل  نمودار شده درنتایج ارائه شده است.  8در شکل 

دهد که ، نشان میROHهای مختلف ، در طول8

های با سطح تولید پایین، هوموزیگوسیتی بالایی در  دام

 81و  80، 83، 88، 85، 0، 3های شماره کروموزوم

ن مثال، در کروموزوم عنوانسبت به گروه مقابل دارند. به

کننده در  مشارکت SNPمیانگین تعداد  85شماره 

های پر تولید و کم برای دام ROHهای مختلف طول

باشد. نشانگر می 812/3و  803/8ترتیب تولید به

های با دهد که دامهمچنین، نتایج حاصل نشان می

سطح تولید بالا درجه بالایی از هوموزیگوسیتی را بر 

، 85، 1، 1، 8های معین )، در کروموزومROHمبنای 

عنوان مثال، در  دهند. به( نشان می81و  81، 84

کننده  مشارکت SNPمیانگین تعداد  1کروموزوم شماره 

های پر تولید و کم برای دام ROHهای مختلف در طول

باشد. نشانگر می 183/8و  188/3ترتیب تولید به

رای صفات تولیدی مطالعات نشان داده است که انتخاب ب

تواند سبب افزایش سطوح هوموزیگوسیتی در می

مرتبط با این صفات شود که ناشی از انتخاب  های جایگاه

باشد. افزایش سطوح مصنوعی با شدت بالا می

نژاد قرمز نروژی  1هوموزیگوسیتی در کروموزوم شماره 

های صورت گرفته برای افزایش تولید شیر در با انتخاب

. بنابراین، سطوح (Hayes et al., 2008)ده است ارتباط بو

های مختلف با توجه به هوموزیگوسیتی در کروموزوم

های تواند با انتخاببر صفات می مؤثرهای QTLموقعیت 

 صورت گرفته برای این صفات در تعامل باشد.

ضرایب بالای مطالعات نشان داده است که 

تبعیت از آن هوموزیگوسیتی بالا، حاصل  همخونی و به

ت که منجربه شدت انتخاب بالا برای صفات معین اس

برای افراد  QTLقطعات هوموزیگوس بزرگ در اطراف 

 ,Sonesson & Woolliams) گرددشده میانتخاب

بزرگ، اشاره به اجداد مشترک  ROH. بنابراین، (2010

 ,.Keller et al., 2011; Purfield et al) اخیر دارد

تر بیانگر اجداد مشترک کوتاه ROHکه (. درحالی2012

. (Bjelland et al., 2013)دورتر در جمعیت خواهد بود 

، ROHبا افزایش طول  ROHدر مجموع، فراوانی قطعات 

، همبستگی بین 3شود. در جدول با کاهش همراه می

، با ROHو  SNPهای بر جایگاهضرایب همخونی مبتنی 

تا  88/5، در دامنه ROHتوجه به طول متفاوت قطعات 

صورت مشخص با افزایش طول متغیر بود که به 18/5

 یابد.قطعات این همبستگی کاهش می

 

 
 

 
های با شده(، برای داممشخصهای رنگی )نقطه ROHهای متفاوت در طول( yکننده )محور های مشارکتSNP. تعداد 8شکل 

 (xهای مختلف )محور تولید بالا و پایین در کروموزوم
Figure 1. Number of contributed SNPs (y-axis) in different lengths of ROH (specified colored dots) for cows with 

high and low production in different chromosomes (x-axis) 



 ... در ROH و SNP هایگاهیجا در یتیگوسیهوموز زانیم سهیمقاپور و همکاران: موسی 801

 
 ROHدر طول متفاوت قطعات  FROHو  FSNP. ضرایب همبستگی بین 3جدول 

Table 3. The correlation coefficients between FROH and FSNP in different length of runs of homozygosity 
SNP/ROH FROH 10 FROH 20 FROH 30 FROH 40 FROH 50 FROH 100 FROH 200 FROH 300 FROH 400 FROH 500 

FSNP 0.81 0.8 0.79 0.79 0.79 0.76 0.62 0.49 0.4 0.22 

 

مطالعات نشان داده است که همبستگی بین 

با توجه به  FROHو  FSNPبر ضرایب همخونی مبتنی 

، ROHشده برای ‌ماهیت جمعیت و طول درنظر گرفته

اختصاص تواند مقادیر متغیری را به خود می

انتخاب برای بهبود   (Marras et al., 2015).دهد

صفات با افزایش سطوح هوموزیگوسیتی )قطعات بزرگ 

ROHباشد که سبب افزایش همسانی در ( در ارتباط می

نواحی خاصی از ژنوم برای جمعیت انتخابی شده است 

(Kim et al., 2013)های شدید در نژاد رغم انتخاب. علی

هلشتاین و افزایش هوموزیگوسیتی در این نژاد، بر مبنای 

گونه نشانه آشکاری از رسیدن به اطلاعات موجود، هیچ

. (Hill & Kirkpatrick, 2010) حد انتخاب وجود ندارد

های گاو شیری برای  بنابراین، یک تعامل در جمعیت

جهت ارتقای سطح تولید  ایجاد یکنواختی )گله( در

که اثر نامطلوب ناشی از ضرایب همخونی )افت درحالی

ناشی از همخونی در صفات تولیدمثلی و ماندگاری( به 

هد شود، وجود خواحداقل میزان خود سوق داده می

. با این حال، با (Hill & Kirkpatrick, 2010) داشت

با مقادیر  GEBVبررسی تغییرات مقادیر حاصل از 

ای ، دامنهROHو  SNPهای هوموزیگوسیتی در جایگاه

از تغییرات برای این صفات در دسترس خواهد بود. 

های ویژه، سطوح هوموزیگوسیتی در کروموزوم طور به

های در گروه دام 81و  80، 83، 88، 85، 0، 3شماره 

وجود یک ارتباط منفی با  پایینبا سطح تولید بالا و 

های با تولید دهد که در دامصفات تولیدی را نشان می

عبارت بهتر، اثرگذاری اهد بود. بهمشهود خو پایین

های صفات سطوح هوموزیگوسیتی با توجه به جایگاه

متفاوتی به همراه خواهد  آثارهای مختلف در کروموزوم

 داشت.

شده در پایگاه  براساس اطلاعات ارائه

bin/QTLdb-https://www.animalgenome.org/cgi. 

/BT/ontrait?trait_ID=1468   برای 8582تا دسامبر ،

ترتیب صفات تولید شیر و نرخ آبستنی دختران به

شناسایی شده است که برای  QTL 131و  8551

 8588با تعداد  84صفت تولید شیر کروموزوم شماره 

QTL  و برای صفت نرخ آبستنی دختران کروموزوم

های مرتبط  عمده جایگاه QTL 18با تعداد  3شماره 

 اند.ه را در بر گرفتهبا صفات اشاره شد

دهد افزایش سطوح تولید با نتایج حاصل نشان می 

تغییرات منفی برای صفات مرتبط با باروری و ماندگاری 

تواند سطح بالای تولید می همراه بوده است. بنابراین،

قرار  تأثیر صفات تولیدمثلی را در سطوح مختلفی تحت

سطوح دهنده یک همبستگی منفی بین دهد که ارائه 

 et Pryce) مثل خواهد بودتولید و صفات مرتبط با تولید

., 2011et al., 2004; Walsh al.) دهد مطالعات نشان می

راسر ژنوم حیواناتی که تحت در س ROHکه توزیع 

اند در مقایسه با حیواناتی که تحت انتخاب انتخاب بوده

. (Kim et al., 2013)باشد  اند، بسیار متغیر مینبوده

خوبی ضریب همبستگی بین صفات تولیدی و باروری به

بر این نکته تأکید دارد که با افزایش طول قطعات 

انتخاب، صفات مرتبط با  هوموزیگوس، با توجه به مبنای

تولید، باروری و ماندگاری تحت آثار متفاوتی قرار خواهند 

افزایش هوموزیگوسیتی )مطلوب(  عبارت بهتر، گرفت. به

های مرتبط با صفات، در راستای بهبود عملکرد در جایگاه

های تولیدی، با توجه به همبستگی لحاظ شاخصها بهدام

ا صفات مرتبط با باروری و منفی بین این دسته از صفات ب

ماندگاری، تغییرات منفی این گروه از صفات را به دنبال 

مطالعات نشان داده  (.Ismael et al., 2016) خواهد داشت

است که تاکید بر ارتقای صفات، بدون در نظر گرفتن 

تغییرات ضرایب همخونی و افت ناشی از آن، با اریب 

. بنابراین، (Pryce et al., 2012) همراه خواهد بود

یابی به تغییرات پایدار صفات، پایش دست منظور به

عنوان )به ROHو  SNPهای هوموزیگوسیتی در جایگاه

ها با سطح جمعیتپایدار( در  ای از هوموزیگوسیتیمولفه

 باشد.اهمیت می

 

 گیری کلینتیجه

نتایج حاصل از این پژوهش نشان داد که تلفیق 
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ای،  شجره تصادفی و شاخصبرآوردهای حاصل از تابعیت

عنوان یک رویکرد بهینه در ارتباط با انتخاب دقیق به

منظور تعیین ژنوتیپ مطرح خواهد حیوانات کاندیدا به

های تواند در راستای برنامهمیی مؤثرنحو بود که به

کار گرفته شود. برآورد سطوح نژادی بهاصلاح

ای از تغییرات را ، دامنهROHهوموزیگوسیتی بر مبنای 

های با سطح تولید بالا و پایین ارائه داد که با برای دام

به صورت مجزا قابل  SNPهای استفاده از جایگاه

ه افزایش سطوح شناسایی نبود. نتایج حاصل نشان داد ک

های صفات در هوموزیگوسیتی با توجه به جایگاه

های با سطح تولید تواند در دامهای مختلف، میکروموزوم

بالا و پایین متفاوت باشد. بنابراین، ماهیت تغییرات 

های مختلف اثرات متفاوتی هوموزیگوسیتی در کروموزوم

همراه در ارتباط با صفات تولیدی، باروری و ماندگاری به 

خواهد داشت. نتایج حاصل بر این نکته تاکید دارند که به 

منظور دستیابی به یک انتخاب مناسب در صنعت پرورش 

گاو شیری، توجه همزمان به سطوح هوموزیگوسیتی و 

تعامل آن با صفات مرتبط با تولید، باروری و ماندگاری در 

 نژادی بسیار با اهمیت خواهد بود.های اصلاح برنامه
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 .گردد ، تشکر و قدردانی میبرداریامکانات نمونه
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