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 چكيده

واو نواد سرابی با اس،فاده  رأس 78ی های هاپلوتیپی برا منظور محاسیة الگوی عدم تاادل پیوس،گی و تایین ساخ،ار بلو  این مطالاه به

ههای   باد از تایین ژنوتیپ و کن،هرل کیفیهت داده  ترکت ایلومینا انجام تد.  -CHIP 40k SNPاز  حاصل SNP ینشانگرهااز اطلاعات 

 و r2 دو آمارةبا اس،فاده از  پیوس،گیعدم تاادل  های اتوزومی برای آنالیز های بادی اس،فاده تد. روی کروموزوم SNP 22836 ژنومیا

'D در این مطالاه میانگین ویری تد هانداز .r2 و 'D  برای جفتSNP 212/1ترتیب با مقهادیر   کیلو جفت باز به 2/2ها در دامنة کم،ر از 

حداقل بود. در ژنوم وهاو   436/1ا 164/1ترتیب با مقادیر  به Mb2-2 ها در دامنة SNPجفت برای  D' و r2حداکثر و میانگین  722/1و 

 38/1درصهد بهود کهه     28/6 هها SNP همةاز  پییهای هاپلوت  بلو ها درSNPپوتش  . درصدمشاهده تد هاپلوتیپی لو ب 232سرابی 

جمایهت در طهی چوهار     مهؤثر داده تد. اندازة  پوتش های هاپلوتیپی توسط این بلو  مگا جفت باز( از ژنوم اتوزومی 48/20)درصد 

دست آمده در جمایت وهاو سهرابی نشهان     پایین به LDهای هاپلوتیپی و همچنین  کم بلو  برآورد تد. تاداد رأس 41نسل قیل حدود

ههای ههاپلوتیپی    های هاپلوتیپی در این نوادا در نظر ورف،ن بلو  دهندة تنوع بالا در این جمایت است. با توجه به ن،ایج و تاداد بلو 

تود. در راس،ای مطالاات ژنومیکی به جای اس،فاده از تک  ذا توصیه میتود ل برای ان،خاب ژنومی باعث بویود ن،ایج و افزایش دقت می

 های هاپلوتیپی اس،فاده تود. نشانگرها از بلو 

 های اتوزومیا واو سرابیا مطالاات ارتیاطی ژنوم. کروموزوم ان،خاب ژنومیکا چند تکلی تک نوکلئوتیدیا ها: واژه كلید
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 مقدمه

ی اصیل ایرانی و بو،رین واو واو نواد سرابیا یکی از نوادها

تود. این واو در حد واوههای   کوهس،ان در ایران نامیده می

تود. مقاومهت آن در برابهر    بندی می بزر  و میان جثه طیقه

ی به خورا  توقا کمی سرد کوهس،انیا وهوا آبهاا  بیماری

های عمدة این  و کیفیت و کمیت مناسب تولید جزء ویووی

علت حجم و تیب مناسهب کپهل   به  .تود واو محسوب می

ههای   یی در زایمهان زا سختهاا  و م،وسط بودن وزن ووساله

تهود و از نظهر تولیهد تهیر و      عادی این واو مشاهده نمهی 

ووتت و میزان چربی تیر تولیدی نسیت بهه سهایر واوهها    

 [.0] برتری دارد

ویهوه   های اخیر در زمینة ژن،یهک مولکهولیا بهه    پیشرفت

زمان تاهداد   برای تایین ژنوتیپ هم SNPهای  توساة تراته

بسه،ر   (SNP)زیادی نشانگر چند تکلی تهک نوکلئوتیهدی   

مناسیی برای افزایش در  بشر از ماماری ژن،یکهی صهفات   

پیچیدها ان،خاب ژنومیک و تحقیقهات پیوسه،گی در سهطح    

ای فههراهم کههرده اسههت. میههزان  ژنههوم در حیوانههات مزرعههه

مطالاات پویش ژنومی موفقیت اس،فاده از این نشانگرها در 

میهزان عهدم تاهادل     و تناسایی ماماری صفات مخ،لف بهه 

هههای   و توصههیف سههاخ،ارهای بلههو     (LD)پیوسهه،گی  

در سطح ژنوم بس،گی دارد کهه ممکهن اسهت در     هاپلوتیپی

های مخ،لفا م،فاوت باتد. به ارتیاط غیرتصهادفی   جمایت

ههای مخ،لهفا عهدم تاهادل پیوسه،گی       ها بهین جایگهاه   آلل

هها اغلهب ناتهی از ارتیهاط      یند که این پیوس،گی آلهل وو می

. عوامههل [07]هههای ژنههی مخ،لههف اسههت  فیزیکههی جایگههاه

دهنهد   مخ،لفی عدم تاادل پیوس،گی را تحت تأثیر قرار مهی 

ان،خابا رانش ژنیا ساخ،ار جمایتا  توان به که ازجمله می

مطالاهات   .[6]اتاره کرد  مواجرتا جوش و نرخ نوترکییی

در حیوانات اهلهی   LDهای  تایین ویووی فهد بام،اددی 

انجام تده است. مطالاات وزارش تده در واوا نخست بهر  

های کم تراکم نشانگرهای میکروس،لایت  پایة اس،فاده از پنل

ها که یک یا تاهدادی از منهاطق   SNP[ یا تاداد کمی از 01]

یراً بها در  اخ[. 02]دهندا بوده است  یا کروموزوم پوتش می

و توساة فناوری تایین ژنوتیپ  SNPن هزاران دس،رس بود

تری از میهزان و وسهات عهدم     با تراکم بالاا مطالاات جامع

 [.03و 6ا7 ]صورت ورف،ه است  تاادل پیوس،گی

r  ماننهد  عدم تاادل پیوس،گی از مخ،لفی های یاسمق
 و2

'D  [در مطالاهاتی کهه نشهانگرهای    22اس،فاده تده اسهت .]

اسه،فاده تهده    LDمایهاری از   انعنو  به D'میکروس،لایت و 

یابهد   تا چندین مگا جفت باز توساه می LDاستا همچنین 

ههای   [. در مقابلا در پووهشی با اس،فاده از چندتهکلی 01]

r تک نوکلئوتیدی و 
ا سطوح خیلی LD مایاری از عنوان به2

کیلو جفهت   011 تاLD که  را نشان دادند LDتری از  پایین

 در انهواع  . همچنهین تفهاوت  [07محهدود تهده اسهت ]    باز

ای  مطالاهات عامهل بهالقوه    ایهن  در اس،فاده تهده  مارکرهای

هها   کهه میکروسه،لایت   یطهور  بهه اسهت.   LDبرای تغییرات 

در دامنههة طههولانی  LDههها در تشههخین SNPنسههیت بههه 

 و مهارکر  در انواع ها تفاوت رغم علی .[24تر هس،ند ] مناسب

دند کهه مقهادیر   نشان دا مطالاات این اLD تایین های روش

LD   یابهد و همچنهین    با افزایش فاصلة فیزیکی کهاهش مهی

بههین نههواحی ژنههومیا کرومههوزوم و  LDتنههوع وسهه،رده از 

 [.07جمایت نشان داده تد ]

هها در بخشهی از    های ههاپلوتیپی وروههی از آلهل    بلو 

دارای پیوس،گی بسیار بالایی بوده و  هس،ند که DNAتوالی 

[. آوهاهی از  08رسهند ]  ه ارث مهی زیهاد توأمهاً به    اح،مال  به

توانهد اطلاعهات مومهی از     های هاپلوتیپی می ساخ،ار بلو 

مطالاههات ارتیههاطی ژنههوم و ان،خههاب ژنههومی ارائههه دهههد.  

توانند در تناسایی منهاطق   های هاپلوتیپی می همچنین بلو 

[. 22ژنومی تحت ان،خاب در طی تکامهل اسه،فاده تهوند ]   

واملی چهون نهواد مهورد    های ههاپلوتیپی بهه عه    نسیت بلو 

[. ههدف از  04مطالاها نوع و تراکم نشهانگر بسه،گی دارد ]  

این مطالاه تایین میزان عدم تاهادل پیوسه،گی و تناسهایی    

 های هاپلوتیپی در واوهای بومی سرابی بود. بلو 
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 ها و روشمواد 

یهری از اسه،ان آذربایجهان تهرقیا     و نمونهه در این مطالاهه  

ح نوادی واو سرابی بر روی تورس،ان سرابا ایس،گاه اصلا

ترکت دانش بنیهان سهاینا   واو سرابی با همکاری  رأس 78

توسهط تهرکت    DNAوس،ر الیرز انجام ورفهت. اسه،خراج   

های  دانش بنیان ساینا وس،ر الیرز انجام تد. برای تمامی دام

نخست از روش نمکهی   DNAبرداری تدها اس،خراج  نمونه

 DNAغلظهت پهایین    اس،فاده تد. در ادامهة کهار بهه دلیهل    

اس،خراج تده به روش نمکی و مناسب نیودن ایهن غلظهت   

یابی و کمیود خهون بهرای اسه،خراج روش فنهل      برای توالی

هها پهس از اسه،خراج و     نمونهه جایگزین روش نمکی تهد.  

هههای  سههازیا بهها اسهه،فاده از آرایههه وذرانههدن مرحلههة آمههاده

Genotyping Array 40K   ده در ترکت ایلومینا و بها اسه،فا

 از پروتکل اس،اندارد ایلومینا تایین ژنوتیپ تدند.

انجام تهد.   Plink (1.9) افزار نرمها با  کن،رل کیفیت داده

و نهرخ تایهین    10/1ها با حداقل فراوانی آللی بیش،ر از  داده

بهرای آنالیزههای باهدی ان،خهاب و      70/1ژنوتیپ بهیش از  

حهذف   تهده از آنهالیز   ژنوتیپ وم 17/1حیوانات با بیش از 

 01 -6واینیر  در سهطح   -تدند. انحراف از تاادل هاردی 

بهالاتر از ایهن    p-valueدر نظر ورف،ه تد و نشانگرهایی بها  

 بها اسه،فاده از  هها   پهاپلوتیه اس،فاده تدند. فازبنهدی  مقدار 

در حهال حارهر   [. 2] تهد  انجهام Beagle (3.3.2) افزار  نرم

r ر رایهج تاادل پیوس،گی با اس،فاده از دو پارام، عدم
  D'و  2

از اسه،اندارد   0در رابطهة   ʹD آمهارة  [.22تهود ]  محاسیه می

دسهت   به Dmaxبراساس حداکثر مقدار آن یا  D کردن مقدار

 آید که وابس،گی زیادی به فراوانی آللی دارد. می

(0)    
| |

    
 

(2) 
    

 {
         )      )     )     )    

         )      )     )     )    
 
 

تفهاوت بهین فراوانهی مقهادیر مشهاهده تهده        D آمهارة 

ها  های دو جایگاه و فراوانی مورد ان،ظار هاپلوتیپ هاپلوتیپ

ویرد را  صورت تصادفی صورت می ها به زمانی که تفرق آلل

و    A2 و  A1ههای   با آلل Aوکوس کند. اور ل ویری می اندازه

 Dدر نظر ورف،ه تودا آمارة  B2 و B1های  با آلل  Bلوکوس
 تود. محاسیه می 8صورت رابطة  به

(8)         )      )     ) 

  همشههاهده تهههد  فراوانهههی ،f(A1B1) ادر ایههن رابطههه  

ی فراوانه  ،f(B1)و  A1فراوانی آلهل ،  A1B1 f(A1)هاپلوتایپ 

ویهری عهدم تاهادل     است. مایار دیگر بهرای انهدازه   B1آلل 

rپیوس،گی آماره 
تود. این  محاسیه می 4است که از رابطة  2

[ و عمهدتاً  02آماره کم،ر به فراوانهی آللهی وابسه،ه اسهت ]    

 .[8تود ] های کوچک م،ورم می کم،ر در نمونه D'نسیت به 

(4)    
  

    )      )     )     )
  

rههای   آماره
ههای جف،هی از    همهة مقایسهه   بهرای  D'و  2

SNP   هههای اتههوزومی در   ههها بههرای هریههک از کرومههوزوم

 Mb2 [ تها حهداکثر فاصهله   2]Haploview (4.2)  افهزار  نهرم 

ترسههیم تههد.  Rدر محههیط  LDههای   محاسهیه تههد. وههراف 

[ 08] روش حهدود اطمینهان   براسهاس  هاپلوتیپیهای  بلو 

 افههزار نههرمههها بهها اسهه،فاده از  هریههک از کرومههوزومبههرای 

Haploview (4.2)  .تناسایی تد 

جمایهت بها اسه،فاده از اطلاعهات      مهؤثر محاسیة اندازة 

ی اتوزوم نواد واو سهرابی بها   ها کروموزومژنومی مربوط به 

[ و بها اسه،فاده از   4] 0/0نسهخه   SNePافزار  اس،فاده از نرم

پههذیرفتا بههدین  تصههور mapو  pedهههای ورودی  یههلفا

عدم تاادل  اSNePافزار  رمصورت که نخست با اس،فاده از ن

rپیوس،گی را براساس آماره 
مشخن تده  ةدر فاصل [02] 2

 مهؤثر و سهپس انهدازة   محاسهیه   بهاز  مگا جفهت  21تا  10/1

 2عدم تاادل پیوس،گی با اس،فاده از رابطة  براساسجمایت 

 [.3برای اندازة نمونه تصحیح تد ]

(2) 

    )         ))
  ( [  

   |  ]
  

  )  
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نسل وذته،ه و   tمؤثر جمایت در  ةانداز ،Nt رابطهادر این 

ct [28] نرخ نوترکیییا  α،    فاک،ور تصحیح بهرای جوهش و

r
2
adj نمونه و فاز  ةارزش عدم تاادل پیوس،گی براساس انداز

 .وام،ی است

 

 نتایج و بحث

انجام تده بهود کهه    K41ن ژنوتیپ با اس،فاده از تراتة تایی

بود. کن،رل کیفیت  K81های خوانده تده حدود SNPتاداد 

صهورت ورفهت.    Plink (1.9) افهزار  نهرم های خهام در   داده

و تاهداد حیوانهات    SNP 81016تاداد نشهانگرها نخسهت   

بهود. پهس از انجهام کن،هرل      رأس 78تایین ژنوتیهپ تهده   

هها   دلیل عدم تایین ژنوتیپ جایگهاه  دام به رأس 04کیفیتا 

(17/1mind<  حذف تدند و )واو سهرابی بهرای    رأس 27

دلیهل   بهه  SNP 422های نوهایی بهاقی ماندنهد. تاهداد      آنالیز

بههه  SNP 262( و  >17/1genoژنوتیههپ از دسههت رف،ههه )

دلیل   به SNP 27( و >10/1mafخاطر فراوانی آللی حداقل )

 در( حهذف و  >hwe 01 -6ینیهر  ) وا -  عدم تاادل هاردی

پس از انجام کن،رل کیفیت بهاقی   SNP 23388 یت تادادنوا

مربههوط بههه   SNP 22836ماندنههد کههه از ایههن تاههداد    

 های اتوزومی برای آنالیزهای بادی اس،فاده تد. کروموزوم

یکی از عوامهل تأثیروهذار بهر عهدم تاهادل پیوسه،گیا       

داقل فراوانهی  توزیع حه  0تکل . استحداقل فراوانی آللی 

طهور کهه    همهان دهد.  های مخ،لف نشان می آللی را در دامنه

کم،هر از   MAFژنهوم اتهووزم    سراسهر در  تودا مشاهده می

دارای  2/1-4/1 ةبا دامن MAFو  SNPکم،رین تاداد  12/1

درصهد   62. تقرییهاً  تهود  را تامل مهی SNP  بیش،رین تاداد

SNP ی بهالای  ها در جمایت واو سرابی حداقل فراوانی آلله

یر پهایین حهداقل   تهأث را دارند. این مقدار نشان دهنهدة   2/1

 فراوانی آللی در محاسیة عدم تاادل پیوس،گی است.  

rههها و میههانگین  SNPای از توزیههع  خلاصههه
و  D'و  2

MAF 0های اتهوزوم در جهدول    برای هریک از کروموزوم 

  Mbهای اتهوزوم  نشان داده تده است. کل طول کروموزوم

 با طهول   22کروموزوم  ها آنترین  بود که کوتاه 682/2212

Mb38/42 بها طهول   0کروموزوم  ها آنترین  و طولانیMb  

( SNPهای تک نوکلئوتیهدی)  بود. تراکم چندتکلی 22/023

تها   0در کرومهوزوم   0226در سراسر ژنوم م،غیر بود که از 

 در LDتغییهههر کهههرد. میهههانگین   22در کرومهههوزوم  212
SNP  در جمایهت وهاو سهرابی از     ها اتوزومهای مجاور در

 824/1 تا ) 06برای کروموزوم  220/1( ± 840/1از )  دامنه

(  ± 088/1و از )  D'برای  27برای کروموزوم  462/1(  ±

بهرای   162/1(  ± 133/1تها )   06برای کرومهوزوم   134/1

rبرای  08کروموزوم 
نشان داده تهده اسهت.    0در جدول  2

( در هر کرومهوزوم در  MAFی آللی )میانگین حداقل فراوان

در سراسههر  MAFو میههانگین  272/1تهها  220/1محههدودة 

 بود. 228/1ها  اتوزوم

 
 و  MAFهای مختلف  دامنه X( در گاوهای سرابي بر محور MAF. توزيع حداقل فراواني آللي )1شکل

 صورت درصد  ها بهSNPنسبت از  Yروی محور
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 اتوزوم گاو سرابي یها در كروموزوم SNPهای  رعدم تعادل پیوستگي نشانگ ةای از خصوصیات آمار هخلاص .1جدول 

 کروموزوم
 طول کروموزوم

(Mb) 

 تاداد
SNP 

 میانه
'D 

 ± D' میانگین 

 انحراف مایار

 میانه

r2 

 r2± میانگین

 انحراف مایار

 MAF ±میانگین 

 انحراف مایار

0 22/023 0226 422/1 841/1 ± 203/1 182/1 001/1 ± 122/1 042/1 ±  228/1 

2 63/086 0822 467/1 842/1 ± 222/1 182/1 014/1 ± 12/1 042/1 ± 221/1 

8 22/020 0232 426/1 842/1 ± 202/1 180/1 012/1 ± 162/1 040/1 ± 222/1 

4 24/021 0072 482/1 887/1 ± 473/1 184/1 172/1 ± 167/1 086/1 ± 223/1 

2 738/021 0480 471/1 846/1 ± 284/1 186/1 081/1 ± 132/1 087/1 ± 228/1 

6 228/020 0827 213/1 883/1 ± 242/1 183/1 002/1 ± 130/1 042/1 ± 262/1 

2 226/002 0086 471/1 842/1 ± 281/1 182/1 018/1 ± 128/1 042/1 ± 221/1 

3 028/008 0021 476/1 841/1 ± 284/1 188/1 012/1 ± 122/1 044/1 ± 226/1 

7 22/012 0178 421/1 887/1 ± 203/1 188/1 016/1 ± 120/1 041/1 ± 264 /1 

01 064/014 0121 462/1 882/1 ± 213/1 182/1 012/1 ± 124/1 041/1 ± 228/1 

00 034/012 0083 428/1 884/1 ± 218/1 182/1 172/1 ± 128/1 082/1 ± 231/1 

02 76/71 701 422/1 886/1 ± 212/1 184/1 011/1 ± 122/1 087/1 ± 222/1 

08 268/38 742 442/1 842/1±217/1 181/1 133/1 ± 162/1 042/1 ± 262/1 

04 422/38 774 426/1 841/1 ± 220/1 180/1 177/1 ± 167/1 042/1 ± 222/1 

02 026/32 724 466/1 882/1 ± 200/1 182/1 016/1 ± 124/1 041/1  ± 232/1 

06 241/30 342 228/1 840/1 ± 220/1 184/1 088/1 ± 134/1 042/1 ± 220/1 

02 701/24 310 426/1 826/1 ± 208/1 141/1 017/1 ± 132/1 083/1 ± 262/1 

03 324/62 302 442/1 826/1 ± 437/1 183/1 013/1 ± 127/1 082/1 ± 227/1 

07 72/68 368 401/1 823/1 ± 428/1 182/1 012/1 ± 122/1 087/1 ± 278/1 

21 364/20 338 487/1 848/1 ± 214/1 182/1 021/1 ± 122/1 041/1 ± 232/1 

20 422/20 306 422/1 882/1 ± 213/1 187/1 002/1 ± 13/1 040/1 ± 226/1 

22 241/60 621 421/1 827/1 ± 423/1 182/1 170/1 ± 166/1 083/1 ± 232/1 

28 871/22 638 403/1 822/1 ± 421/1 183/1 001/1 ± 126/1 082/1 ± 278/1 

24 211/62 672 422/1 848/1 ± 217/1 188/1 172/1 ± 166/1 040/1 ± 228/1 

22 38/42 267 462/1 820/1 ± 212/1 182/1 000/1 ± 132/1 087/1 ± 262/1 

26 441/20 238 442/1 881/1 ± 472/1 188/1 176/1 ± 121/1 040/1 ± 224/1 

22 821/42 212 422/1 826/1 ± 431/1 188/1 137/1 ± 166/1 086/1 ± 230/1 

23 028/46 282 427/1 822/1 ± 432/1 184/1 172/1 ± 163/1 086/1± 223/1 

27 042/20 622 412/1 824/1 ± 462/1 186/1 170/1 ± 167/1 080/1 ± 272/1 

 228/1 ± 041/1 128/1 ± 014/1 182/1 216/1 ± 882/1 426/1 22836 682/2212 کل
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های عدم تاادل پیوس،گی در فواصل  برای بررسی آماره

هها براسهاس فواصهل مرتهب تهدند.       SNPفیزیکیا جفهت  

rمیانگین و میانه 
 تا حهداکثر فاصهله   D'و  2

Mb 2   محاسهیه

افهزایش   ابه کهه ان،ظهار داته،یما     طهور  همان(. 2تد )جدول

r ها میزان SNPفاصله میان جفت 
)تکل  اهش یافتک D'و2

rی که حداکثر میانگین طور به. (2
ها  SNPبرای جفت  D'و 2

ا 212/1ترتیهب   کیلهو جفهت بهاز بهه     2/2در دامنة کم،هر از  

rو حداقل میهانگین   722/1
هها در   SNPبهرای جفهت   D'و 2

صهد  بود. رونهد در  436/1ا 164/1ترتیب  به Mb2-2 دامنه 

rها با SNPجفت 
رونهد   3/1بهالاتر از   D' و 8/1بهالاتر از   2

درصد در دامنه کم،هر از   33ا 60ترتیب از   کاهشی بوده و به

 Mb 2-2درصهد در دامنهه    28کیلو جفت باز به سهها   2/2

 (. 2کاهش یافت )جدول 

ههای ههاپلوتیپی بهرای     ای از آنالیز ساخ،ار بلو  خلاصه

تهرح داده تهده اسهت.     8جمایت واو سهرابی در جهدول   

از ژنهوم   Kb20481 ههاپلو بلهو  بها پوتهش      232تاهداد  

ژنههوم  SNPنشههانگر  22836مشههاهده تههد. در مجمههوع از 

های ههاپلوتیپی بها م،وسهط     دورن بلو   SNP 0322تاداد 

درصهد از   28/6درون هر بلو  قرار ورفهت کهه    SNPسه 

داد. بیشه،رین و کم،هرین تاهداد     ها را تشکیل مهی  SNPکل 

SNP بها   22و  21ترتیهب روی کرومهوزوم     درون بلو ا به

ترتیهب   بهه  03و  0ههای   مشاهده تد. کروموزوم 01و  068

( و بلههو  هههاپلوتیپی 0226) SNPدارای بیشهه،رین تاههداد 

SNP (212 )نیز دارای کم،رین تاداد  22( و کروموزوم 83)

ههای   ( اسهت. م،وسهط طهول بلهو     2و بلهو  ههاپلوتیپی )  

 کیلو جفت باز بود. 30/82هاپلوتیپی 

 

 در كل ژنوم گاو سرابي  SNPعدم تعادل پیوستگي نشانگرهایة ای از خصوصیات آمار هخلاص .2جدول

 فاصله
(kb) 

 تاداد جفت
SNP 

 میانه
D' 

 'D ± میانگین

 انحراف مایار

 میانه
r2 

 r2 ± میانگین

 انحراف مایار

D'>0.8 
(%) 

r2>0.3 
(%) 

2/2 - 1 723 11/0 211/1 ± 722/1 460/1 822/1 ± 212/1 (33)340 (60)236 

2 – 2/2 0066 11/0 248/1 ± 333/1 227/1 864/1 ± 832/1 (32)727 (42)221 

2/2 - 2 0007 11/0 222/1 ± 322/1 216/1 840/1 ± 840/1 (31)712 (42)463 

01 – 2/2 0137 11/0 227/1 ± 344/1 028/1 823/1 ± 801/1 (22)303 (86)872 

21 - 01 4467 11/0 800/1 ± 276/1 022/1 232/1 ± 248/1 (63)8122 (27)0236 

41 - 21 7842 722/1 882/1 ± 224/1 171/1 242/1 ± 072/1 (22)2821 (22)2102 

61 - 41 3726 228/1 821/1 ± 661/1 163/1 212/1 ± 042/1 (43)4226 (02)0820 

011 - 61 03412 626/1 821/1 ± 623/1 122/1 027/1 ± 026/1 (48)2727 (02)2217 

211 - 011 42272 611/1 842/1 ± 278/1 121/1 047/1 ± 016/1 (82)02302 (7)4872 

211 - 211 014732 281/1 844/1 ± 228/1 140/1 024/1 ± 132/1 (82)88622 (6)6201 

0111 – 211 024862 434/1 883/1 ± 224/1 182/1 012/1 ± 122/1 (23)48270 (2)2801 

2111 – 0111 272326 460/1 882/1 ± 217/1 182/1 172/1 ± 122/1 (26)22426 (4)00601 

2111 -2111 307278 427/1 880/1 ± 436/1 180/1 136/1 ± 164/1 (28)072278 (8)28414 
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 (D'و r2)گاو سرابي براساس ژنوم  در فواصل مختلفروند كاهش عدم تعادل پیوستگي  .2 شکل

 

 
اندازة مؤثر جمعیت  Yهای گذشته و روی محور  نسل X. اندازة مؤثر جمعیت در هر نسل در جمعیت گاوسرابي. بر محور  3شکل 

 شده است.  نمايش داده

 

 8282نیا از زما ةدر هر نقط Neنمودار ورافیکی مقادیر 

 8نسل قیل برای جمایهت واوههای سهرابی در تهکل      4تا 

نسهل   ةارائه تده است. با توجه بهه در نظهر وهرف،ن فاصهل    

سال پیش  21تا  02211 دست آمده به بهساله ن،ایج  2 ییاًتقر

در طول زمان کهاهش   Neدهد که  وردد. ن،ایج نشان می برمی

به  2234ل از نسل قی 4تا  8282طوری که از  به ایاف،ه است

مؤثر جمایهت   ةکاهش یاف،ه است. در این مطالاها انداز 41

در  Neزده نشد  زیرا دقت برآورد   برای نسل حارر تخمین

 نسل حارر پایین بود.
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جوهشا انهدازة محهدود جمایهت و      مواجرتا ان،خهابا 

دیگر رویدادهای ژن،یکی دلیلی برای وقوع پدیدة عدم تاهادل  

انهدازة محهدود    .[06هسه،ند ] پیوس،گی در داخهل جمایهت   

ههای وهاو    جمایهت  بالا در LDجمایتا یکی از علل اصلی 

 مهؤثر تود. بهرای اکثهر حیوانهات اهلهی انهدازة       محسوب می

کوچک بوده که مهناکس کننهدة سهطح بهالای      نسی،اًجمایت 

LD       است. ان،خاب ممکن اسهت از دلایهل موهم بهرای عهدم

ای خاص در ارتیاط ه یر آن با ژنتأثتاادل پیوس،گی باتدا اما 

[. آواهی دربارة عدم تاادل پیوس،گی بین نشانگرها 06است ]

برای تایین تاهداد نشهانگرهای لازم بهرای ان،خهاب ژنهومیا      

یهابی جایگهاه صهفات     ( نقشهMASان،خاب به کمک نشانگر )

 [.07و7( رروری است ]QTLکمی )

در این مطالاها عدم تاادل پیوس،گی در واوهای سرابی 

 بررسهی تهد.   K41های  با تراته SNPشانگرهای براساس ن

بود که این مسئله  K81های خوانده تده حدود  SNPتاداد 

بیانگر تفاوت ژن،یکی نواد واوهای سرابی بها نهواد واوههای    

سایر کشورهای اروپایی و آمریکایی است. با توجه به اینکه 

مربهوط بهه تایهین ژنوتیهپ وهاو سهرابی        SNPههای   تراته

طراحهی تهده    Bos taurusههای مهرتیط بها     براساس تراته

تواند بیانگر این نک،هه   می K01استا بنابراین عدم خوانش 

یست. نبرای واو سرابی خیلی مناسب  ها تراتهاین  باتد که

کرومههوزوم  27بههرای  SNP22836 پهس از ویههرایش دادها  

و فاصهلة   LDاتوزوم باقی ماند. رابطة ماکوس بهین میهزان   

( که مطهابق بها   2ی مشاهده تد )تکل نشانگر در واو سراب

رغهم کهاهش سهطح     [. علی07و 6مطالاات انجام تده بود ]

LD      همراه با افزایش در فاصهلة فیزیکهیا سهطوح و میهزان

LD  ی اتوزومی را نشان ها کروموزومهمچنین تنوع در میان

 ازجملهه تهوان بهه عوامهل م،اهددی      یمه داد این تغییرات را 

و نهواحی   هها  کرومهوزوم بهین  تفاوت در نرخ نهوترکییی در  

ژنومیا ه،روزیگوسی،یا اثر ان،خابا رانش ژن،یکهی نسهیت   

 .[07و00داد ]

با فراوانی آللی پایین  SNPاس،فاده از جفت نشانگرهای 

بنهابراینا بها چنهد تهکل تهک       .تهود  یم LDباعث کاهش 

تهری از   های با فراوانی بالا بهرای بهرآورد دقیهق    نوکلئوتیدی

LD  مطالاهاتی تهأثیر   [. 21]ود ته  ترجیح داده مهیMAF  را

 ة. در مطالاهه[03و 7] وههزارش کردنههد  LDروی بههرآورد 

 SNPاز  درصهد 62 ییاًسرابیا تقر جمایت واوحاررا برای 

( که کم،هر  0 تکلدارا بودند ) 2/1ها حداقل فراوانی بالای 

دسهت   میانگین به[. 20است ]های صورت ورف،ه  از وزارش

سرابی کمی بهالاتر از   واو دردر سراسر ژنوم MAFآمده از 

 [.7] بود (22/1)صورت ورف،ه در جمایت نلور  ةمطالا

های ههاپلوتیپی   تاکنون چند مطالاه دربارة ساخ،ار بلو 

مطالاة انجام تده بهر  بار  در واو من،شر تده است. نخس،ین

بههر و  در وههاو هلشهه،این ی هههاپلوتیپیههها سههاخ،ار بلههو 

 40بها پوتهش    بلهو   41 حدود کهتش  ةکروموزوم تمار

 مجهدداً [. پهس از ایهن مطالاهه    02بهود ]  کرومهوزوم درصد 

 222تری با پوتش کهل ژنهوم وهاو هلشه،این      یعوسمطالاة 

 2/67 ± 2/2بلو  با بیش از سه نشهانگر بها م،وسهط طهول    

را  ژنهوم درصد کهل   03/2وزارش کردند که کیلو جفت باز 

ای دربههارة سههاخ،ار  [. اخیههراً مطالاههه03داد ] پوتههش مههی

های هاپلوتیپی در نواد ترکییی واو ووت،ی با اسه،فاده   و بل

انجام تهد. طیهق وهزارش نوهایی تاهداد       SNP 664122از 

در ههر   SNPبلو  هاپلوتیپی )بهیش از دو نشهانگر   26628

در  [.07داد ] درصهد کهل ژنهوم را پوتهش مهی      60بلو (ا 

تاهداد   SNP نشهانگر  62040پووهشی دیگر بها اسه،فاده از   

کیلهو   4/007لوتیپی با میانگین طول بلهو   بلو  هاپ 0672

داد در  درصهد کهل ژنهوم را پوتهش مهی      00کهه  جفت باز 

[. در مطالاهة  2] های آذری وهزارش تهد   جمایت واومیش

ههای ههاپلوتیپی در جمایهت واوههای      حاررا تاداد بلو 

( بهه  30/82)با م،وسط طول بلهو  ههاپلوتیپی    232سرابی 

ههای    درون بلهو  هها  SNPاز کهل  درصد  28/6دست آمد. 

درون ههر   SNP تده )م،وسط هر سهه  یبند هاپلوتیپی دس،ه
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مگها جفههت بهاز( از ژنههوم    48/20) درصههد 32/1 بلهو ( و 

کههه در  دادنههدپوتههش  هههاپلوتیپی هههای بلههو  اتههوزومی را

تهری را نشهان    مقایسه با مطالاات دیگر مقادیر خیلی پهایین 

. ممکهن  دلیل تاداد نشانگر اس،فاده تده است دهد که به می

است نوترکیییا ولوواه جمای،هی و ان،خهاب طییاهی نقهش     

های هاپلوتیپی نواد واو سرابی  ی در ساخ،ار بلو تر رنگپر

 دات،ه باتند.

جمایت بهرای جلهوویری    مؤثربرآورد صحیح از اندازة 

از کاهش تنوع ژن،یکی و حفظ بقای یهک جمایهتا نیهازی    

روز جلهوویری از به   منظهور   بهه تهود.   اساسی محسوب مهی 

)در حهدود پهنج    مهدت   کوتهاه خونی در  راف ناتی از هم

جمایهت بایهد بیشه،ر از     مؤثرنسل( در یک جمایتا اندازة 

 01ی طی پنج نسل کم،ر از خون همفرد باتد تا نسیت  011

باید حهداقل برابهر    Neدر صد باتد. همچنین در درازمدت 

فرد باتد تا ب،وان پ،انسیل تکهاملی جمایهت را در    0111با 

 در کوتهاه  واو سهرابی مؤثر ةانداز[. 02] کردحفظ  رازمدتد

با  Neدست آمده از  هتخمین زده تد. این مقادیر ب 43مدت  

مههدت بههرای حفاظههت از   تههده در کوتههاه مقههادیر پیشههنواد

تهر تخمهین زده    ها در جمایت سرابی خیلهی پهایین   تجمای

خطهر جهدی حهذف وهاو بهومی       ةدهنهد   تد. این امر نشان

 است.نده سرابی در آی

دقیق الگوهای عدم تاادل پیوسه،گی   طور بهاین مطالاه 

های هاپلوتیپی را در وهاو سهرابی توصهیف     و ساخ،ار بلو 

LD (rن،ههایج نشههان داد کههه میههانگین  .کنههد مههی
2
جمایههت  (

اسهت کهه ایهن میهانگین      128/1واوهای سرابی در حهدود  

بیانگر میزان عهدم تاهادل پیوسه،گی بسهیار پهایین در ایهن       

ت استا با توجه به اینکه اکثر آنالیزههای ژنومیهک و   جمای

ها بر اساس این آماره است. لذا باید دقت تهود کهه    ارزیابی

برای برآوردهای ژن،یکی و همچنین تفسیر ن،ایج باید بسهیار  

و تاهداد   LDمح،اط عمل کرد. همچنین پایین بودن میهزان  

واد رغم تاداد بسیار کم ایهن نه   های هاپلوتیپی علی کم بلو 

بیانگر سطح تنهوع بسهیار بهالا در ایهن جمایهت اسهت. در       

ا ترط غلط مس،قل SNPراس،ای آنالیز ارتیاطی با اس،فاده از 

تود لهذا ن،هایج دارای    ها در نظر ورف،ه می بودن این جایگاه

های هاپلوتیپی در ان،خهاب   اریب است. در نظر ورف،ن بلو 

د در تهو  ژنومی باعث بویهود ن،هایج تهده لهذا توصهیه مهی      

راس،ای مطالاات ژنومیکی به جای اس،فاده از تک نشانگرها 

 های هاپلوتیپی اس،فاده تود. از بلو 
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Abstract 

This study was conducted to estimate the linkage disequilibrium (LD) and determine haplotype blocks 

structure in 93 Sarabi cows using 40k SNP-chip of Illumina company. After genotyping and quality 

control, 27386 SNP markers on autosomal chromosomes remained for further analyze. The LD was 

measured by r
2
 and D' statistics. The average of r

2
 and D' for range less than 2.5 kb were maximum with 

0.505 and 0.927, respectively. The average of r
2
 and D' in range of 2-5 Mb were minimum with 0.064 and 

0.486, respectively. In total, 582 haplotype blocks were observed in the genome of Sarabi cows. About 

6.73% SNPs from all of SNPs and 0.83% (21.43 Mb) of the autosomal genome were covered by the 

haplotype blocks. Population effective size was estimated about 40 that return to four generations ago. 

The low number of haplotype blocks and also low LD level in Sarabi cow population indicates high 

variation in this local breed. In refer to the results and the number of haplotype blocks in this breed, 

applying the haplotype blocks could improve results and high precision on genomic selection studies. So, 

it is recommended that in application of genomic selection using haplotype blocks is more beneficial than 

single SNP markers. 

Keywords: autosomal chromosomes, genomic selection, genome-wide association studies, Sarabi cows, 

single nucleotide polymorphism. . 
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