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  چكيده

 شناسـايي  دهند، مي نشان را مختلف هاي جهش براي انتخاب از شواهدي كه ايران بومي گاوهاي ژنوم از هايي قسمت حاضر، قتحقي در
 بـومي  گـاو  نژاد هشت از حيوان 90 و ژنوم سرتاسر در پراكنده نوكلئوتيد تك  چندشكلي نشانگر 777962 هاي داده از منظور بدين شد.
 تمايز بررسي شد. استفاده انتخاب هاي نشانه شناسايي براي مازندراني) و پارس تالشي، كردي، نجدي، سيستاني، كرماني، (سرابي، ايران

 ـ مكـان  چنـدين  در كه داد نشان )θ( نمونه اندازه براي شده تصحيح )Fst( تثبيت  شاخص روش از استفاده با جمعيتي  از شـواهدي  يژن
 در انتخـاب  هـاي  نشـانه  كـه  شد شناسايي ژنومي ناحيه هفت تعداد گاو، زومكرومو 30 طول در دارد. وجود نژاد هشت اين در انتخاب

 هـاي  QTL و هـا  ژن بررسـي  بودنـد.  واقـع  X و 13 ،12 هشت، هفت، دو، يك، هاي كروموزوم روي بر نواحي اين داشت. وجود ها آن
 صـفات  هـاي  QTL و هـا  ژن با ها مكان اين هك داد نشان اند، بوده انتخاب تأثير تحت كه گاو ژنوم از ييها مكان در شده گزارش پيشين
 تحقيـق  نتـايج  .هسـتند  مـرتبط  توليـدمثل  صفات و سرما به مقاومت بدن، وزن شير، اجزاي و توليد با مرتبط صفات نظير اقتصادي مهم

  كرد. فراهم ايران بومي گاوهاي در انتخاب هاي نشانه و ژنتيكي تنوع وجود از مفيدي اطلاعات حاضر،

  .انتخاب  نشانه ايران،  بومي گاو ،نوميكژ  كاوش تثبيت،  شاخص جمعيت،  فرقت :ها واژه كليد
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  مقدمه
 ايران، كشور سرتاسر در هوايي و آب وسيع تغييرات دليل به

 خود هوايي و آب شرايط اين با زمان طول در گاو نژادهاي
 تـا  شـمال  از مختلفي بومي نژادهاي لذا اند. كرده سازگار را

 محـيط  بـا  سازگاري براي كشور غرب تا شرق از و جنوب
 صـفات  با كه ژنوم از هايي مكان شك بدون اند. يافته تكامل
 انتخـاب  از اسـتفاده  بـا  انـد،  بـوده  مرتبط سازگاري و ايمني
 تـأثير  تحـت  مصـنوعي  انتخاب وسيله به حدي تا و طبيعي
 نـواحي  گاوهـاي  ظـاهري  بررسي با اند. گرفته قرار انتخاب
 از نشان كه يافت را هايي ويژگي توان مي هم ركشو مختلف

 در مثـال،  عنـوان  به دارد. طبيعي محيط با دام اين سازگاري
 گـاو  كوهان دام، خوراك منابع كمبود دليل به سيستاني نژاد
 همچنـين  شـود.  مي ديده انرژي ذخيره براي محلي عنوان به

 شـوند،  مـي  ديـده  گـرم  منـاطق  در كه نجدي نظير نژادهايي
 لذا بوده، فراوان عرق غدد با پوستي و كشيده اندامي داراي
 سـرابي  نظير نژادهايي به نسبت ها آن پوست سطح از تبخير
  است. بيشتر
 ايـن  ،DNA يـابي  توالي هاي آوري فن توسعه و توليد با
 بـالاتري  صـحت  و دقـت  بـا  كه است آمده وجود به امكان

 منشـأ  با ارتباط در ارزشمندي اطلاعات بتوانند پژوهشگران
 بياورنــد. دســت بــه مختلــف هــاي گونــه ژنــوم ســاختار و

 خاص صفتي براي مصنوعي يا طبيعي انتخاب كه درصورتي
 وجـود  نيز امكان اين گيرد، صورت ژنوم از اي ناحيه نفع به

 شـان  فراوانـي  هـا  چندشـكلي  سـاير  زمـان  طول در كه دارد
 هاپلوتايـپ  يـك  درنتيجه باشند. شده ناپديد يا يافته كاهش
 تنهــا اســت ممكــن اســت ژن چنــدين حــاوي كــه صخــا

 باشد جمعيت در موجود هاپلوتايپ ترين مهم يا هاپلوتايپ
 رانـش  يـا  (Selection signatures) انتخـاب  نشانه آن به كه

 .]2 و 1[ گوينـد  مـي  (Selective sweep) انتخـاب  از ناشي
 بـالتبع  و هـا  زيرجمعيـت  بـين  تمـايز  سـطح  بررسـي  براي

  شـاخص  از اسـتفاده  بار  اولين انتخاب، هاي نشانه شناسايي

ــزايش تفســير راه يــك .]3[ شــد پيشــنهاد )Fst( تثبيــت  اف
 هـا  جمعيت ميان در هتروزيگوسيتي كاهش تثبيت،  شاخص
 اسـت،  انتظـار  مـورد  طبيعـي  حالـت  در كه آنچه به نسبت

 وسيله به تثبيت  شاخص ميزان خنثي، شرايط تحت باشد. مي
 سـازگاري  امـا  شـود،  مـي  ينتعي ـ مهاجرت و ژنتيكي رانش
 هاي لوكوس در را ها جمعيت تمايز ميزان تواند مي اي منطقه

ــاص ــتاب خ ــد ش ــر و ده ــه منج ــادير ب ــالاتري مق  از ب
 با هاپلوتايپ آزمون از استفاده همچنين شود. تثبيت شاخص

 شناسـايي  بـراي  )Long-Range Haplotype( گسترده دامنه
  .]4[ است  شده پيشنهاد انتخاب هاي نشانه
 شيري گاوهاي در انتخاب هاي نشانه شناسايي زمينه در

 از اسـت.  گرفته صورت متعددي هاي پژوهش دنيا سطح در
 نوكلئوتيـد،  تـك   چندشكلي 186 و 370 از استفاده با جمله
 بـر  ترتيب به )LD( پيوستگي فاز تعادل عدم الگوي مطالعه
 و (شيري) هلشتاين گاوهاي 29 و 19 هاي كروموزوم روي

 انتخـاب  هـاي  نشـانه  شناسـايي  منظور به (گوشتي) گوسآن
 در انتخـاب  وجـود  دهنده نشان حاصل نتايج .]5[ شد انجام
ــنج ــه پ ــوزومي ناحي ــژاد كروم ــتاين ن ــه و هلش ــه س  ناحي

 بـود.  29 شـماره  كرومـوزوم  در آنگـوس  نژاد كروموزومي
 گـاو  شـده  شناسـايي  هاي  QTL اي داده هاي پايگاه بررسي
 هلشـتاين  گـاو  در كرومـوزومي  نواحي اين در كه داد نشان
 گاوهاي در و شير اجزاي و شير با مرتبط يها  QTL عمدتاً

 چربـي  كشـتار،  وزن (نظيـر  لاشـه  صـفات  هاي ژن آنگوس
  اند. شده شناسايي غيره) و پشت چربي عمق اي، ماهيچه بين

 شناسـايي  منظور به جهان سرتاسر در متعددي تحقيقات
 امـا  اسـت،  انجـام  حـال  در و شده انجام انتخاب هاي نشانه
 انتخـاب  هاي نشانه شناسايي زمينه در پژوهشي هيچ تاكنون

 لـذا  اسـت.  نشـده  انجـام  ايران بومي گاوهاي ژنوم روي بر
 انتخاب هاي نشانه شناسايي حاضر، پژوهش انجام از هدف

 هشـت  ژنـوم  روي بـر  700K نشانگري تراشه از استفاده با
  .بود ايران بومي گاو نژاد
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  روشها و مواد
 گاوهـاي  ژنـوم  روي بر انتخاب هاي نشانه كاوش منظور به

 كردي، سرابي، نژادهاي از گاو راس 90 تعداد كشور، بومي
 بـومي  نـژاد  و نجـدي  كرماني، سيستاني، تالشي، مازندراني،

 براسـاس  گرفتنـد.  قـرار  بـرداري  نمونه مورد (پارس) فارس
ــا و اي شــجره هــاي داده ــا ي  هــا، دام صــاحبان از پرســش ب

 رابطـه  داراي كـه  گرفتنـد  قـرار  انتخـاب  مـورد  هايي نمونه
   باشـد.  كم ها آن خويشاوندي روابط يا و نبوده خويشاوندي

  

 هـاي  بسته در و شدند جدا ها گاو دم ناحيه از مو هاي نمونه
 از DNA اسـتخراج  .گرديدنـد  منتقل آزمايشگاه به جداگانه
 ژنوتيپ تعيين نمونه اندازه و منشاء .شد انجام مو هاي ريشه
 يـك  اسـت.  شـده  داده نشـان  1 جـدول  در نژاد هر از شده

 كـافي  كيفيـت  عـدم  دليـل  به نجدي، نژاد به مربوط نمونه،
 لـذا،  شـد.  حـذف  هـا  داده مجموعـه  از ژنوتيپ تعيين براي

 ايـن  در ايـران  بـومي  گاوهاي از نمونه 89 تعداد درمجموع
  گرفت. قرار استفاده مورد تحقيق

  مطالعه اين در شده استفاده گاو هاينژاد نمونه اندازه و مكان .1 جدول

  نمونه تعداد  مخفف  گيري نمونه منطقه نژاد
  SRB 20  شرقي جانآذرباي  سرابي
  KRM 10  كرمان  كرماني
  SST 10  بلوچستان سيستان  سيستاني
  NJD 9  خوزستان  نجدي
  KRD  10  كردستان  كردي
  TLS 10  گيلان  تالشي
  PRS 10  فارس  پارس

  MZR 10  مازندران  ندرانيماز
  

 ژنـوم  سـطح  در مثبـت  انتخاب الگوي بررسي منظور به
 از اسـتفاده  با جايگاه هر در تثبيت  شاخص نژاد، هشت اين

 شـاخص  شـد.  محاسـبه  R محـيط  در )3( تتا نااريب روش
  شد: محاسبه 1 رابطه از استفاده با )Fst( تثبيت

s  )1( رابطه s

T

Fst
P( P)

 
 



2 2

2 1   

s رابطه، اين در
2 ، T

 فراوانـي  واريانس ترتيب به p و 2
 بـراي  تتـا  نااريـب  شـاخص  (در مختلف هاي جمعيت بين آللي
 كـل  در آللي فراواني واريانس شود)، مي تصحيح جمعيت اندازه

  باشند. مي جمعيت كل در يآلل فراواني ميانگين و جمعيت
-Illumina High چيـپ  از اسـتفاده  با DNA هاي نمونه

density Bovine BeadChip (Illumina, Inc, San Diego, 

CA, USA) ــامل ــاه 777962 شــ ــكلي جايگــ   چندشــ
 كنتـرل  انجام منظور به شدند. ژنوتيپ تعيين نوكلئوتيدي تك

 )04/1 خه(نس ـ Plink افـزار  نـرم  از هـا،  داده روي بر كيفيت
 نوكلئوتيـد  تك شكل چند هاي جايگاه كليه .]6[ شد استفاده

 و 9/0 از كمتـــر ژنوتيـــپ تعيـــين فراخـــواني نـــرخ بـــا
 كمتر نادر آلل فراواني داراي نوكلئوتيدي تك هاي چندشكلي

 - هـاردي  تعـادل  شدند. حذف ها داده مجموعه از 05/0 از
 و گرفـت  قـرار  بررسـي  مـورد  هـا  جايگـاه  كليه در وينبرگ
 هـا  داده مجموعـه  از 10-6 از كمتـر  P-value با هاي جايگاه
 شده استفاده نشانگري پنل خصوصيات شدند. گذاشته كنار
  است. شده ارائه 2 جدول در
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 شده استفاده نشانگري پنل خصوصيات .2 جدول

  777962  كيفيت كنترل از قبل نشانگرها كل تعداد
  1735  ژنوم روي بر ناشناخته تموقعي با نوكلئوتيد تك  هاي چندشكلي تعداد
  X 39367 كروموزوم روي بر شده واقع نوكلئوتيد تك  هاي چندشكلي تعداد
  Y 1224 كروموزوم روي بر شده واقع نوكلئوتيد تك  هاي چندشكلي تعداد
 344  ميتوكندري ژنوم روي بر شده واقع نوكلئوتيد تك  هاي چندشكلي تعداد

  85008  05/0 از كمتر نادر آلل فراواني با تيدنوكلئو تك  هاي چندشكلي تعداد
  P <10-6(  4673( واينبرگ-هاردي تعادل از خارج نوكلئوتيد تك  چندشكلي تعداد
  17123  10/0 از بيشتر شده گم ژنوتيپ نرخ با نوكلئوتيد تك  چندشكلي تعداد
  684730  كيفيت كنترل از بعد نوكلئوتيد تك  هاي چندشكلي كلّ تعداد

  

 جمعيتي تفرق ارزيابي روش يك تثبيت، شاخص مونآز
 هـاي  ارزش باشـد.  مـي  ژنتيكـي  چندشكلي هاي داده پايه بر

 (تفـاوت  يـك  تا تفاوت) (بدون صفر بين توانند مي حاصل
 اسـت)  شده تثبيت متفاوت آللي براي جمعيت هر كه كامل
 يـك  روش ايـن  اينكـه  به توجه با حال، هر به باشد. متغير

 هـاي  ارزش آوردن دست به احتمال است، بنااري برآوردگر
  .]7[ دارد وجود نيز منفي
 بـه  مظنون هاي بخش با مرتبط هاي ژن شناسايي منظور به
 بـاز  جفـت  كيلو 300- 400 طول به اي ناحيه انتخاب، نواحي
 بـالاي  صـدك  در كه نوكلئوتيدي تك هاي شكلي چند اطراف

 اي داده پايگـاه  وسـيله   بـه  بودنـد،  شـده  واقع تتا ارزش 9/99
 مـورد  )www.ensembl.org/biomart/martview( بيومارت
 هـاي   QTL شناسـايي  منظـور  بـه  نهايت در گرفت. قرار بررسي
 هاي  QTL اي داده پايگاه از نواحي اين در شده شناسايي پيشين
-http://www.animalgenome.org/cgi( اهلي حيوانات ژنوم

bin/QTLdb/BT/index( شد. استفاده  
 تـأثير  تحـت  نـواحي  نتـايج  تفسـير  بـه  كمك منظور به
 بنـدي  خوشـه  نمودار مختلف، نژادهاي گاوهاي در انتخاب
 به شد. رسم مختلف افراد ژنومي تشابه براي مراتبي سلسله

 اقليدسـي  جفتـي  فاصله از متشكل ماتريس كه صورت اين

 ايـن  سپس شد. محاسبه مختلف افراد يپيژنوت وضعيت بين
 بـا  و شـد  داده R برنامه به ورودي عنوان به فاصله ماتريس
 گرفـت  انجـام  بنـدي  خوشـه  عمل "hclust" تابع از استفاده

 كـه  مراتبي سلسله طبقات به مختلف نژادهاي بنابراين .]8[
 از تكـرار  هـر  در شـدند.  بنـدي  دسـته  دارند، ژنتيكي تشابه

 بـا  را تشـابه  بيشـترين  كه كلاستر دو بندي، خوشه الگوريتم
 ايـن  بـين  فواصـل  و گرفتنـد  قرار گروه يك در داشتند، هم

 وسـيله  بـه  قـديمي  هاي خوشه و جديد دوتايي هاي خوشه
 بـراي  .]9[ شـد  محاسبه )Ward's criterion( "وارد معيار"

 ژنوتيپي وضعيت بين اقليدسي فاصله "وارد معيار" محاسبه
  شد: محاسبه 2 رابطه از استفاده با افراد

i  )2( رابطه i
i

Euc.Dist (a b )


  2

1
   

ــن در ــه، ايـ ــر b و a رابطـ ــاظر عناصـ ــاتريس متنـ  مـ
  باشند. مي افراد بين ژنوميك خويشاوندي

  
  بحث و نتايج
 دندروگرام كمك به بومي گاو نژاد هشت بندي خوشه نتايج

 نمـايش  1 شـكل  در اقليدسـي  فاصله براساس شده تشكيل
   است. هشد داده
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 قـرار  اصـلي  خوشـه  سـه  در نـژاد  هشـت  ايـن  طوركلي، به
 را حيـوان  14 تنهـا  چـپ،  سـمت  در اول، خوشه اند. گرفته

 مازنـدراني،  نژاد جز به نژادها، همه از مخلوطي و دربرگرفته
 از متشـكل  دوم خوشـه  اما است، نامنظم پراكنشي الگوي با

ــورد هــاي جمعيــت تمــام ــه م ــ دســته داراي و مطالع  ديبن
 زيـر  يـك  در كـردي  و سرابي نژادهاي لذا است. مشخصي
ــدراني و خوشــه ــر در تالشــي و مازن  ديگــر اي خوشــه زي
 در مقابـل  در و داده تشـكيل  را اصـلي  خوشه يك مجموعاً
 نجـدي  و پـارس   كرمـاني،  سيستاني، نژادهاي سوم خوشه
 مجموعاً محتوا لحاظ به اما زيرخوشه دو در ظاهر به اگرچه

 مشـاهدات  براسـاس  انـد.  گرفتـه  قرار صليا خوشه يك در
 نجـدي  و تالشـي  مازنـدراني،  سيسـتاني،  نژادهاي ظاهري،

 ايـن  بر گمان و بوده شبيه يكديگر به كوهان، داشتن دليل به
 قابــل دار) (كوهــان اينــديكوس بــوس گــروه در كــه بــود
 سـرابي،  كـردي،  نژادهـاي  كـه  درحـالي  هسـتند،  بندي طبقه

 بـه  بيشـتري  شـباهت  و بـوده  كوهان فاقد پارس، و كرماني
 بنـدي،  خوشـه  داشـتند.  كوهـان)  (فاقـد  تاروس بوس گروه

 هـا  آن پرورش محل كه پارس و كرماني سيستاني، نژادهاي
 در كـه  نجـدي  نـژاد  و اسـت  جنـوبي  خشك و گرم مناطق
 و گـروه  يـك  در را دارد قرار جنوبي مرطوب و گرم منطقه

 و عتــدلم نــواحي در كــه را مازنــدراني و تالشــي گاوهــاي
 و كردي گاوهاي با همراه نمايند، مي زيست شمالي مرطوب
 خوشـه  در را انـد  پراكنـده  كشـور  غربـي  نـواحي  كه سرابي
 كرمـاني  گاوهاي ديگر، عبارت به داد. قرار ديگري مشترك

 در ژنتيكـي  لحـاظ   بـه  كوهـان  نداشـتن  رغـم  علي پارس و
 نژادهاي و شدند قلمداد اينديكوس بوس نژادهاي مجموعه

 بـوس  نژادهاي زمره در كوهان وجود با تالشي و زندرانيما
  گرفتند. قرار تاروس
 بـراي  مطالعـه  ايـن  در كـم  نمونـه  اندازه رسد مي نظر به
 تمـايز  اسـتنباط  بـه  بايـد  تنها و نبوده كافي استنباطي چنين

 است، سازگار نيز عيني واقعيات با كه نژادها اين جغرافيايي
 انـدكي  هاي پژوهش جود،مو اطلاعات براساس كرد. بسنده

 گاوهاي جمعيتي بندي خوشه و ژنتيكي تنوع ميزان زمينه در
 تنـوع  ميـزان  پژوهشي در است. شده انجام كشور در بومي

 104 و مازنـدراني  بـومي  گاو رأس 71 از استفاده با ژنتيكي
ــاو رأس ــژاد از گ ــتاين ن ــا هلش ــتفاده ب ــانگرهاي از اس  نش

  محققـان  ايـن  .]10[ گرفـت  قـرار  بررسي مورد ريزماهواره
 شـانون  شاخص شده، مشاهده آلل تعداد هاي آماره براساس

 در ژنتيكـي  تنـوع  دريافتند )Nei( نئي ژني تنوع شاخص و
 بود. هلشتاين نژاد گاوهاي از بيشتر مازندران بومي گاوهاي

 تلقـيح  و شـديد  انتخاب هاي برنامه اجراي را امر، اين دليل
 براسـاس  كردنـد.  ذكـر  هلشـتاين  نژاد گاوهاي در مصنوعي

 تعداد شانون، شاخص ميانگين ،RFLP و ISSR نشانگرهاي
 از بيشـتر  كرمـان  بومي گاوهاي در نئي شاخص و موثر آلل
 .]11[ است بوده هلشتاين نژاد

 و )Fst( تثبيت شاخص هاي ارزش بين همبستگي ،نتايج
ــب روش ــاخص نااري ــت ش ــان را )θ( تثبي ــي نش ــد م    ده
 تعـداد  بودن كم و نمونه متفاوت دتعدا دليل به ).2 (شكل
 دو ايـن  بـين  همبسـتگي  هـا،  نـژاد  از كدام هر براي نمونه
 در لذا ).p< 05/0 ( دارد يك از داري معني انحراف آماره،
  تصحيح تثبيت شاخص همان كه تتا آزمون نتايج ،متن ادامه
 ميـانگين  شـود.  مـي  گزارش است، نمونه اندازه براي شده

 ترتيب به بومي گاو نژاد هشت بين در تتا و تثبيت شاخص
 مقـدار  از بيشـتر  مقـادير  اين كه شد برآورد 07/0 و 11/0

ــرآورد ــه در )024/0( شــده ب ــي مطالع ــورد در ديگــر اي  م
 هـاي  اريبـي  تواند مي تغييرات اين دليل .]12[ بود گوسفند
 ژنومي ساختار هاي تفاوت همچنين و گيري نمونه از ناشي

 گوسـفند  و گـاو  در تخـاب ان متفـاوت  اهداف همچنين و
  باشد.
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 نمونه) اندازه براي شده تصحيح Fst( تتا و Fst هاي ارزش بين همبستگي .2 شكل

  
 سـطح  در انتخـاب  هـاي  سيگنال بهتر شناسايي منظور به
 تثبيت  شاخص هر عددي ارزش گرفتن درنظر جاي به ژنوم
 نوكلئوتيــد تــك  ندشــكليچ 100 تتــاي مقــادير ميــانگين از

 در كـه  ژنـوم  از مناطقي درصد 1/0 تنها شد. استفاده مجاور
 ،بودنــد بــالايي ارزش داراي مجــاور نشــانگرهاي تمــام آن
 (شـكل  شدند تعيين و شناسايي انتخاب هاي نشانه عنوان به
 نوكلئوتيد تك  هاي چندشكلي بودن هموزيگوت علت به .)3

 گـرفتن  قـرار  تـأثير  تحـت  و X كرومـوزوم  در نر حيوانات
 نمـودار  اتـوزمي،  هـاي  كروموزوم پلات منهتن گراف مقياس

 شـده  ارائـه   4 شـكل  در مجـزا  صـورت  به كروموزوم اين
 4 و 3 هـاي  شـكل  در شـده  گرفته نظر در آستانه حد است.
 جمعيتي تمايز بيشترين كه مناطقي فقط و بود گيرانه سخت

 حـد  ايـن  ند.شـد  انتخاب دهند، مي نشان نژاد دو بين در را
 درصد 5/2 تا ]12[ 01/0 از مختلف هاي پژوهش در آستانه

 ژنـوم  روي بـر  ناحيه هفت درنهايت است. بوده متغير ]13[
 را آسـتانه  حد كه شدند انتخاب بعدي هاي بررسي منظور به

 اتوزومي هاي كروموزوم روي بر ناحيه شش بودند. كرده رد
  داشت. قرار X كروموزوم روي بر ناحيه يك و

 ارزش تثبيت شاخص ها آن در كه اتوزومي منطقه 6 اين
ــددي ــالاتر ع ــت، را 19/0 از ب ــه داش ــب ب ــر ترتي  روي ب

 قــرار 13 و 12 هشــت، هفــت، دو، يــك، هــاي كرومــوزوم
 كنتـرل  در كـه  DGAT1 ماننـد  هـايي  ژن ).3 (شكل داشتند
 14 كرومـوزوم  روي بر دارند، مؤثري نقش توليدي صفات
 حد كه انتخاب از اي نشانه پژوهش ينا در اما اند، شده واقع

 يـك  نشد. مشاهده كروموزوم اين روي بر كند رد را آستانه
 ايران بومي نژادهاي در كه باشد اين تواند مي احتمالي دليل

 توليـدي  صـفات  براي شديد انتخاب اصيل نژادهاي همانند
 هـاي  آلل فراواني لذا و است نشده انجام چربي و شير نظير
 هـاي  نشـانه  پويش است.  مانده باقي متوسط حد در ژن اين

 27 و خوزستاني ميش گاو رأس 121 ژنوم روي بر انتخاب
 90K ژنـوميكي  آرايـه  وسـيله  به مازندراني ميش گاو رأس
   شد. انجام
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  ايران بومي گاو نژاد هشت ،X كروموزوم روي تتا مقادير توزيع .4 شكل

  

 نااريـب  برآوردگـر  مقدار كه ژنومي مكان 23 مجموع در
FST تجربي توزيع بالاي حد درصد 1/0 از بالاتر ها آن FST 
 از بعـد  شـدند.  شناسـايي  انتخـاب  هاي نشانه عنوان به بودند،
 64 گاو، ژنوم در متناظر نواحي  با نواحي، اين ژنومي انطباق

 بيولـوژيكي  مسـيرهاي  در عموماً كه شد پيدا QTL 27 و ژن
  .]14[ بودند شير توليد و حيوانات شدن اهلي با مرتبط
 71/1 ناحيـه  در شـاخي،  بـي  يـا  شاخداري با مرتبط ژن

 بـا  .]15[ اسـت  شده گزارش يك كروموزوم بازي مگاجفت
 در انتخـاب  از هـايي  نشانه تثبيت،  شاخص روش از استفاده
 ايـن  .]17 ،16[ اسـت  شده پيدا دو كروموزوم مياني نواحي
 گاوهاي در اي ماهيچه بين چربي و خوراك ازدهيب با نواحي
 روي بـر  نيـز  ميوسـتاتين  ژن .]16[ انـد  بوده مرتبط گوشتي

 يافـت  بـاز  مگاجفـت  22/6 ناحيـه  در دو، شماره كروموزوم
 باشـد  مـي  گوشـت  كيفيـت  و كميت با مرتبط و است شده

 تـا  3/36 فاصـله  در هفـت  شماره كروموزوم روي بر .]18[
 رنـگ  بـا  كه است شده يافت KIT نژ باز، مگاجفت 45/48

 شـماره  كرومـوزوم  روي بـر  .]15[ دارد ارتباط بدن پوشش
 ژن مقالـه،  اين در شده شناسايي ناحيه مجاورت در و هفت

SAR1B ژن و ]19[ باشـد  مي مرتبط شير توليد صفات با كه 
NPR2 اسـت  ارتبـاط  در بـدن  اندازه و بندي استخوان با كه 

 روي بــر انتخــاب از هــايي نشــانه .]20[ انــد شــده گــزارش
 ايـن  در شـده  شناسايي ژني مكان در و 13 شماره كروموزم
 ،14 هـاي  كرومـوزوم  .]21[ اسـت  شـده  گزارش نيز مطالعه

ــه از 20 و 19 ،16 ــوزوم جمل ــايي كروم ــتند ه ــه هس  در ك
 بـدن،  وزن شـير،  صفات با مرتبط هاي ژن زيادي، مطالعات

 اسـت  شده ييشناسا ها آن روي بر توليدمثل صفات و لاشه
 هـا  آن روي بـر  پيشـنهادي  نـواحي  نيز مطالعه اين در .]22[

 نكـرده  رد را آسـتانه  حـد  اينكـه  دليـل  بـه  اما شد، مشاهده
 و نمونـه  كم تعداد نگرفتند. قرار بيشتر بررسي مورد بودند،

 در نژادهـا  ايـن  در مصـنوعي  انتخـاب  كـم  شدت همچنين
 كـاوش  و پيوسـتگي  هـاي  پـژوهش  كـه  نژادهايي با مقايسه
 دلايلـي  توانـد  مـي  بود شده انجام ها آن روي بر قبلاً ژنومي
  باشد. ها مغايرت اين براي

 Ensemble هـاي  داده هـاي  پايگـاه  بررسي از حاصل نتايج
 .Animal Genome QTL  )http://www.animalgenomeو

org/cgi-bin/QTLdb/BT/index( ــدول در ــان 3 ج  داده نش
 منـاطق  چـه  ژنـومي،  احينـو  تمـام  كـه  وجودي با اند. شده

 بيوشـيميايي  نقـش  تواننـد  مـي  غيركدكننـده،  چه و كدكننده
 گيرنـد،  مي قرار انتخاب تأثير تحت لذا و ]23[ باشند داشته

 نواحي روي بر انتخاب هاي نشانه كاوش مطالعات بيشتر در
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 نــواحي اكثريــت در تقريبــاً و ]21 ،12[ شــده تمركــز ژنــي
 اسـتثناي  به بود. شده ساييشنا هايي ژن قبلاً شده، شناسايي

 شـده  شناسايي قبلاً ژن 21 ناحيه اين در كه يك كروموزوم
 ژن هفـت  تـا  يـك  از ديگـر  هـاي  كرومـوزوم  روي بر بود،

 شناسـايي  هـاي  ژن بـين  از ).3 (جدول است شده شناسايي
 فرآينـد  در  ZEB1، IGF2BP2 نظيـر  ها آن از گروهي شده
 كرومـوزوم  يرو بـر  FDFT1 ژن داشتند. نقش نمو و رشد

 شير چربي توليد و كلسترول بيوسنتر در و شده واقع هشت
 هـاي  مكانسـيم  در DHRS12 ژن .]24[ كنـد  مـي  ايفـا  نقش
 دارد. دخالت RNA ويرايش فرايند و مولكولي نقل و حمل
ــادات در FDFT1 و CTSB هــاي ژن ــار و ع  نقــش دام رفت

 كنـد.  مـي  ايفـا  نقـش  شـير  توليـد  در CCDC70  ژن دارند.
 تـأثير  باروري روي بر IGF2BP2 و  ARHGAP12 ايه ژن

  .]25[ است شده ثابت اخيراً نيز ها آن نقش و دارند
  

  مختلف ايداده هايپايگاه براساس نواحي اين در شده شناسايي يها  QTL يا ها ژن و مثبت انتخاب تحت نواحي .3 جدول

 روي بر موقعيت كروموزوم
 گزارش منبع QTL  ژن  ژنوم

2  89008935 - 
89265177 SPATS2L  بلوغ زمان در بدن وزن ،شير توليد Harder et al. (26); 

McClure et al. (27) 

7  51300958 - 
51699764 SPATS2L  

 ،سرما به تمقاوم ،كنه به مقاومت
  بدن عمق ،چربي و شير توليد

Gasparin et al. (28); 
Howard et al. (29)  

8  7290101 - 
7532272 

CTSB, FDFT1, NEIL2, 
GATA4  بدن ارتفاع  McClure et al. (27) 

12  2106099 - 
21413413 

WDFY2, DHRS12, 
CCDC70 

 Viitala et al. (30)  چربي توليد و شير توليد

13  33801779 - 
34378313 

ARHGAP12, ZEB1, 
snoU109  

 امتياز ،پستان طول و پا زاويه
 شدت ،بدن وزن ،بدني هاي لسلو

  فحلي

Ashwell et al. (31); 
Lund et al. (32); 

Imumorin et al. (33)  

X  85103286 - 
85499685 

MID1, CLCN4, TEX11, 
GDPD2, SNORA11  سرما به مقاومت  Howard et al. (29) 

  

 بـود،  ايـن  انتظـار  ايـران  در هـوايي  و آب تنوع علت به
 بـه  سـازگاري  با مرتبط متابوليكي مسيرهاي در كه هايي ژن

 قـرار  انتخـاب  تـأثير  تحـت  باشند، يمنيا و محيطي شرايط
 شـده،  شناسـايي  هـاي  ژن و ها مكان براي ولي باشند گرفته
 نشد. يافت اي داده هاي پايگاه در مشخصي بيولوژيكي مسير
 ژنـومي  كـاوش  مطالعـات  انجـام  بـا  شـود  مـي  پيشـنهاد  لذا
)GWAS( شوند. بررسي بيشتر نواحي اين يابي، نقشه و  

QTL  بـا  عمـدتاً  نـواحي  ايـن  در شـده  شناسـايي  يها 
 بـدن،  بيومتري صفات بدن، وزن شير، اجزاي و شير صفات

 توليدمثل صفات با مواردي در همچنين و سرما به مقاومت
ــرتبط ــوده م ــد ب ــه ).3 (جــدول ان ــر ازآنجاك ــات اكث  مطالع
 صفات روي بر )،GWAS( ژنومي پويش و  QTLيابي نقشه
 صــفات و توليــدمثل) و شــير اجــزاي شــير، (نظيــر توليــد

 انـد،  بـوده  متمركـز  گوشـتي  و شـيري  گاوهاي در بيومتري
QTL  نـواحي  در بيشـتر  نيز، شده گزارش و شناسايي هاي 
 شـود  توجـه  بايد رو اين از باشند. مي صفات همين با مرتبط

 روي بـر  نـواحي  اين كه نيستند معني  اين  به ها يافته اين كه
  ندارند. اثر ديگر صفات
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 سـازگار  و ايـران  هـوايي  و بآ شرايط تنوع به باتوجه
 آب بـه  نجـدي  و سيسـتاني  و كرمـاني  نظير نژادهايي شدن
 و مازندراني تالشي، كردي، نژادهاي و خشك و گرم هواي
 شـد  مـي  بينيپيش مرطوب و معتدل هواي و آب به سرابي

 نژادهـا  اين در سازگاري با مرتبط انتخاب از هايي نشانه كه
 ايـن  در سـرما  بـه  مـت مقاو بـا  مرتبط QTL دو شود. ديده
 نـژاد،  هشـت  ايـن  روي بـر  اگرچـه  شـد.  شناسـايي  نژادها
 نشـده  انجـام  توليـد  صـفات  بـراي  مصنوعي شديد انتخاب
 كه حيوان ظاهر با مرتبط صفات دور هاي زمان از اما است،

 بـراي  شـير،  صـفات  و دارنـد  ارتباط گاوها اندام و رشد با
 لـذا  اند. هداشت اهميت ايران شيري گاوهاي دهندگان پرورش

 بـر  انتخـاب  از ناشـي  را هـايي  نشـانه  چنين وجود توان مي
 كه دارد وجود نيز امكان اين همچنين دانست. ظاهر اساس

 گاوهـا  از داشـته،  رونـق  بيشتر زراعت كه جنوبي مناطق در
 در ولـي  شـده  مي استفاده بار حمل و زدن شخم براي بيشتر
 گاو شير دتولي كشور، شمالي معتدل نواحي و سردتر مناطق
 بـراي  انتخـاب  از هايي نشانه لذا .است هداشت اهميت بيشتر
  شود. مي ديده شير تركيبات و شير نظير ،توليد صفات
 روش و K700 تراشـه  از اسـتفاده  بـا  حاضر، تحقيق در
 در ايران كشور بومي گاو نژاد هشت اي، زنجيره بندي خوشه

 داد نشـان  بنـدي  خوشه نتايج گرفتند. قرار اصلي خوشه سه
 و مشـترك  خوشه زير يك در كردي و سرابي هاي جمعيت
 قـرار  ديگـري  زيرخوشـه  در مازنـدراني  و تالشـي  نژادهاي
 و نجـدي  كرمـاني،  سيسـتاني،  نژادهـاي  همچنـين  گرفتند.
 بـا  بودنـد.  ديگر خوشه دو از هايي آميخته صورت به پارس
 شناسـايي  جايگـاه  هفت بومي، گاو نژاد هشت ژنوم پويش
 روي بـر  ها جايگاه اين باشند. مي انتخاب هاي نشانه كه شد

ــوزم ــاي كروم ــرارX  و 13 ،12 ،8 ،7 ،2 ،1 ه ــد. ق  در دارن
 اسـت  شده شناسايي نواحي اين در هايي ژن قبلي مطالعات

 باشند. مي مرتبط رفتاري صفات و باروري شير، توليد با كه
 در كـه  هـايي   QTL موجـود،  داده هـاي  پايگاه از استفاده با

 واقع انتخاب تحت منطقه باز جفت كيلو 400 تا 300 فاصله

 بـا  مـرتبط  هـاي  QTL كه شد ملاحظه و شدند غربال بودند
 سازگاري و توليدمثل نمو، و رشد شير، اجزاي و شير توليد

 بـود.  شده گزارش و شناسايي نواحي اين در قبلاً محيط، با
 نـژاد،  هـر  بـراي  بيشـتر  نمونـه  انـدازه  با آينده مطالعات در
 هـاي  نشـانه  رديـابي  و جمعيتـي  سـاختار  بررسـي  رهايكا

  گيرد. انجام تواند مي بيشتري دقت با انتخاب
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