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 چکیده: 

براي محافظت از نژادهاي بومی به منظور حفظ تنوع ژنتیکی، نگهداري حیوان در محل زندگی خود است چرا که هزینه محافظت از  

مشخص  هدف از این تحقیق  ها و موسسات تحقیقاتی ممکن نیست.  ذخایر ژنتیکی بالا بوده و امکان حفظ همه ذخایر ژنتیکی در آزمایشگاه

  هاي استان خوزستان بود. به این منظور از در گله  هاهاي آنثر جمعیت گاو نجدي، هلشتاین و آمیختهؤزه مکردن ساختار جمعیتی و اندا 

 هايبا آرایهها  نمونه.  و نجدي استفاده شد  نمونه به ترتیب از نژادهاي هلشتاین و آمیخته  128و    60،  141نمونه گاو شامل    329  اطلاعات ژنومی

ها تا  انجام شد که در هر دو روش جمعیت  plotNJو    PCAآنالیز جمعیت با استفاده از  تعیین ژنوتیپ شدند.     Illumina SNP30K  ژنومی

  130/0  ±  319/0و    براي نژاد هلشتاین   20 درکروموزوم  در    244/0   ±  450/0تا    26  150/0  ±  359/0از     2rدامنه    حدودي از هم تفکیک شدند.

تا    28  120/0  ±  311/0دامنه    از  در نژاد نجدي  2rاي آمیخته بود، در حالیکه بالاترین مقدار  هدر دام  20در کروموزوم    271/0  ±  462/0تا    28

راس، آمیخته   45هاي این مطالعه، نجدي  ها در نسل پنج براي جمعیتاندازه موثر جمعیت  د.مشاهده ش  20در کروموزوم    271/0  ±  483/0

ها فاصله زیادي راس به دست آمد. این اعداد براي گاو نجدي براي مقادیر پیشنهاد شده جهت حفاظت از جمعیت  110راس و هلشتاین   101

نشان امر  این  و  خطر  دارد  افزایشج دهنده  موجب  موثر  اندازه  کاهش  است.  نزدیک  آینده  در  نجدي  بومی  گاو  حذف  این    دي  حساسیت 

راه بکارگیري  با  است  لازم  رو  این  از  شد.  رو خواهد  پیش  محیطی  تغییرات  به  خالص،  جمعیت  گاوهاي  پرورش  و  شناسایی  نظیر  کارهایی 

 ریزي شود.هاي ژنی براي حفاظت از این نژاد برنامهها و ایجاد بانکگرياقتصادي کردن سیستم تولیدي، کنترل تلاقی

 .عدم تعادل لینکاژي و ه موثر جمعیتزاندا  ساختار جمعیت،هلشتاین، گاو نجدي، گاو  واژه هاي کلیدي: 
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 قدمه م 

به کشور  هر  بومی  میشوند  نژادهاي  محسوب  ژنتیکی  ارزشمند  ذخایر  و  ملی  سرمایه   .)Rohipoor et al., 2019(  عنوان 

سال قبل باز میگردد و گوسفند، بز و گاو از ناحیه آناتولی مرکزي تا   11000شواهد حاکی از آن است که اهلی شدن گوسفند به 

اهلی .  )Mohamadi ahvazi et al., 2019; Nazari and Mohamadi ahvazi, 2022(  اندشامل کوههاي زاگرس، اهلی شده

 Moradian, Esmailizadeh Koshkoiyeh(  سال پیش  10000تا    8000حدود   Bos indicus)و  (Bos Taurueشدن گاو  

et al., 2020(  نجام شد: یکی در منطقه هلال بارور  در دو رویداد جداگانه ا(Fertile Crescent)(منشاء گاو تورین)    و دیگري در

سند  زبو)  دره  یا  ایندیسین  گاو   ,Barazandeh, Mohammadabadi et al., 2016, Barazandeh(  (منشاء 

Mohammadabadi et al., 2019(هاي مهم  اي از رویدادهاي انتخاب طبیعی و مصنوعی، ویژگی. از آن زمان، طیف گسترده

هاي اقتصادي  ها و ویژگیهاو انگلومت در برابر بیماريهاي مختلف، تولید مثل، فرم بدن، رفتار، مقاگاو مانند سازگاري با محیط

 Barazandeh, Mohammadabadi et al., 2016, Bordbar, Mohammadabadi et(  مطلوب را به شدت تغییر داده است

al., 2022(  ،بینی ترکیب ژنی حمل شده توسط هر نژاد ممکن است  آگاهی از منشاء نژاد و تاریخچه تکامل جهت پیش. از سویی

محیطدر   به  شدن  آداپته  و  استرس  بیماري،  به  مقاومت  مثل  مختلف  صفات  توصیف  براي  باشد آینده  مهم  مختلف    هاي 

)Aminafshar, Amirinia et al., 2008(. مانند انتخاب مصنوعی،  ها در اثر عوامل ژنتیکی مختلف طی فرآیند اهلی شدن دام

ها براي تولید بالاتر  علت استفاده از تعداد کمی از نژادبه خاطر تغییرات ایجاد شده بر اثر این عوامل و به    جهش  و  رانش ژنتیکی

  نظر. به )Holsinger and Weir, 2009(  هاي اهلی شده که باعث بروز نگرانی جهانی شده استباعث کاهش تنوع ژنتیکی دام

رسد بهترین راه براي محافظت از نژادهاي بومی به منظور حفظ تنوع ژنتیکی، نگهداري حیوان در محل زندگی خود است چرا  می

ممکن  ها و موسسات تحقیقاتی  حفظ همه ذخایر ژنتیکی در آزمایشگاه  که هزینه محافظت از ذخایر ژنتیکی بالا بوده و امکان

سال   .)Holsinger and Weir, 2009(  نیست شکلی    در  چند  هاي  آرایه  قبیل  از  ژنومی  آوري  فن  از  استفاده  اخیر  هاي 

آرایه   (SNP)نوکلئوتیدي  تک این  کاربرد  است.  یافته  توسعه  بالا  تراکم  معماري  با  درك  افزایش  براي  بالایی  بسیار  پتانسیل  ها 

 ,.García-Gámez, Sahana et al(ژنتیکی صفات پیچیده، بهبود کارآیی انتخاب در حیوانات اهلی از طریق انتخاب ژنومی  

با این حال، آگاهی از میزان عدم   .دارد  )Karlsson, Baranowska et al., 2007(و انجام مطالعات پویش کل ژنومی    )2012

هاي مختلف در ژنوم، براي طراحی مطلوب مطالعات ارتباطی کل  عیتقها در موآلل  ارتباط غیرتصادفی ،  (LD)  1تعادل پیوستگی

یابی ژنتیکی از جایگاه  اغلب براي تعیین تعداد مطلوب نشانگرهاي مورد نیاز براي نقشه   LDژنوم بسیار مهم است. در واقع، میزان  

و درك تاریخ  ) et al.Meuwissen, Hayes, 2001(، انتخاب ژنومی   Meuwissen and Goddard), (٢2000صفات کمی

 
1 Linkage disequilibrium 
2 Quantitative trait loucus 
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هاي  در بین نژاد   (LD)با توجه این نکته، تعیین مقدار   شود.استفاده می  )Hayes, Visscher et al., 2003( ها  تکاملی جمعیت

بر موفقیت آزمایشات نقشه آگاهی از   .)Meadows, Chan et al., 2008(  مهم باشد  ها تاثیر داردیابی ژنمختلف که احتمالاٌ 

 Kijas, Lenstra(  باشد ها حیاتی میخونی، ساختار جمعیت براي هر یک از این برنامهمیزان تنوع ژنتیکی، همچنین سطح هم

et al., 2012(  میزان .LD  به درك الگوهاي    تواند ها در مورد سطح تنوع ژنومی در گونه حاوي اطلاعات مفیدي است و میبین نژاد

هاي  ، مطالعات مختلفی در انواع گونه اهمیت موضوعبا توجه به    اند، کمک کند. انتخابی که نژادهاي مختلف تحت آن قرار گرفته 

 Corbin, Blott(    ، اسب)Uimari and Tapio, 2011(  ، خوك  )Espigolan, Baldi et al., 2013(  ال گاو ثدامی به عنوان م

et al., 2010(  مرغ ،)Rao, Liang et al., 2008(  و گوسفند  )Kijas, Porto‐Neto et al., 2014(    و)García-Gámez, 

Sahana et al., 2012(  .اندازه موثر جمعیت  میزان  انجام شده است  )Ne(   ،در کنار نیروهاي سیستماتیک از قبیل جهش، انتخاب

براي توصیف میزان و الگوي   Ne،  کند. بنابراینمهاجرت و نوترکیبی میزان تنوع ژنتیکی موجود در یک جمعیت را تعیین می

و نیز    هاي طبیعی دهی تنوع در جمعیت هاي تکاملی درگیر در شکلتنوع ژنتیکی مشاهده شده یک جمعیت و تفسیر مکانیسم

نوترکیبی جنسیت و  پیش  Ne. همچنین  )Barton and Charlesworth, 1998(   کنندکمک می  ،درك تکامل  بینی تنوع  به 

مانی یک جمعیت  و شایستگی و زنده  )Robertson, 1961(ها  هاي مفید یا حذف آللژنتیکی جایگاه خنثی، احتمال تثبیت آلل

 ي ولوژیبتکامل و    يولوژیب  ،ياکولوژپارامتر مهم در    ک ، یNeدرواقع    .)Lynch, Conery et al., 1995(  کندکوچک کمک می

هاي انتخاب مصنوعی در اصلاح گیاهان و حیوانات و  ، طراحی برنامهNe. به هر حال دانستن )Wang, 2005( باشدمحافظت می

 .)Caballero, 1994; Wang, 2005(  کند معرض انقراض را تسهیل میهاي در  هاي مربوط به گونهمدیریت کارآمد جمعیت

ژنتیک جمعیت، ژنتیک    يهاحوزهاي طبیعی و مصنوعی در بین محققان  هدر جمعیت  Neبنابراین علاقه زیادي براي شناسایی  

توسط   Neهاي مختلفی براي تخمین  روش  .)Barton and Charlesworth, 1998(  کمی، بیولوژي تکامل و محافظت وجود دارد

هاي مبتنی  ها را در سه دسته کلی قرار داد. این سه دسته شامل روشتوان این روش محققان متفاوت ارائه شده است که می

هاي شجره به طور داده   .)Flury, Tapio et al., 2010(  نشانگري هستند  برجمعیت شناختی (دموگرافی)، شجره و اطلاعات

براي داشتن یک تخمین قابل اعتماد    شود. در هر حال در این روش، در حیوانات اهلی استفاده می  Neدست آوردن  سنتی براي به

هاي مبتنی بر دموگرافی بایستی در نظر داشت که اطلاعات دموگرافی  باشد. در مورد روشنیاز به کامل بودن شجره می   Ne  زا

یقی قپذیر است که پارامترهاي دموگرافیک به طور دهاي اهلی موجود است و این درشرایطی امکانرد برخی از دام فقط در مو

ها براي موارد نادري شامل نژادهاي  با مدیریت  هاي زیادي تحت کنترل باشند. در هر صورت، در عمل کاربرد این روشبراي نسل

با    Neهاي یک شجره ناقص تخمین روند  حل براي غلبه بر محدودیت. یک راه)Flury, Tapio et al., 2010(  بالا محدود است

هاي گذشته و حال با استفاده از اطلاعات عدم  را طی نسل  Neتوان  اند که میهاي ژنومی است. محققان نشان دادهاستفاده از داده

هاي تعیین هاي اخیر در در تکنولوژي پیشرفت   .)Sved 1971, Hayes; Visscher et al., 2003(  تحمین زد   (LD)کاژيلین
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پروب براي توالیژنوتیپ (استفاده از آرایه  بهSNPیابی هزاران مارکر  هاي ژنومی با هزاران  عدم  دست آوردن داده) امکان  هاي 

هاي انسانی و حیوانات اهلی  در جمعیت   Neتعادل پیوستگی در سطح کل ژنوم را فراهم آورده است و این اطلاعات جهت تخمین  

هستندایده هدف   .)Kijas, Lenstra et al., 2012(  ال  و  این  بنابراین  ساختار  مطالعه  گاونجدي،   تحقیق  موثرجمعیت  اندازه 

 است. ها با استفاده از پویش کل ژنوم هاي آنهلشتاین وآمیخته

 مواد و روش ها 

 DNAآوري نمونه و استخراج  جمع

مطالعه   این  شهرستاننمونهدر  در  واقع  مردمی  هاي  گله  و  خوزستان  استان  گاونجدي  پشتیبانی  ایستگاه  از  هاي  گیري 

تعداد  بندرآزادگان،  دشت به  هندیجان  و  نجدي،    128راس شامل    329ماهشهر  گاو  و    141راس  هلشتاین  گاو  راس   60راس 

اي و با پرسش از صاحبان هاي شجرهبراساس داده  استفاده شده است.بین دو نژاد فوق  از سنین و جنس هاي مختلف  آمیخته  

نمونهدام گرفتند ها  قرار  انتخاب  مورد  آن  هایی  خویشاوندي  روابط  یا  و  نبوده  خویشاوندي  رابطه  داراي  در  حداقل  ها  که  باشد. 

پس از . ) 1(جدول  شدند و اقماري گاو نجدي خوزستان خونگیري  پشتیبانی گاو نجدي   هاي ایستگاهراس گاو از گله  329مجموع  

ها از دو  تعیین کمیت وکیفیت نمونه  ،انجام شد  در آزمایشگاهها با استفاده روش نمکی که براي کلیه دام  DNAمراحل استخراج 

بعد از استخراج و گذراندن    DNAهاي نمونه  روش ژل آگارز براي کمیت  ودستگاه نانودراپ براي کیفیت نمونه ها استفاده شد.  

آرایه اده سازي  مرحله آم استفاده از  پروتکل استاندارد     Genotyping Array 40Kهاي  با  استفاده از  شرکت ایلومینا و با  در 

بدست آمده از نمونه براي    SNPخوانش شد. سپس نشانگرهاي    SNPنشانگر    30106ژنوتیپ شدند که در مجموع    ایلومینا

به     SNP  نشانگر  هزار  30از تعداد    که با انجام فرایند ایمپیوتیشن  ایمپیوت شدند هاي مختلف  داشتن نتایج صحت بالا با روش

 . بدست آمد SNPنشانگر  662426  تعداد 

 مکان و اندازه نمونه گاوهاي استفاده شده در این مطالعه -1 جدول

Table 1. Location and sample size of cows used in this study 
 نام نژاد (گروه) 

breed name (group) 
 تعداد

Number 
 محل نمونه گیري  شهرستان   

City Sampling location 
Holstein  141 Shushtar      هلشتاین         شوشتر
 Shushtar      شوشتر Cross  60          آمیخته

 Najdi  128          نجدي
 شوشتر،هندیحان، ماهشهرو دشت آزادگان
Shushtar, Hendijan,Mahshahr 

&Hendijan 
 ویرایش داده ها 

هاي ژنوتیپی  ژنومی و همچنین مطالعات گسترده ژنوم ویرایش داده هاي ژنوتیپی است. ویرایش داده  اولین گام در انتخاب

حذف شوند. این مرحله   DNAآلات مورد استفاده براي خواندن توالی  دهنده و خطاهاي ماشینهاي غیر اطلاعدهد دادهاجازه می
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دهد و  هاي محاسباتی را کاهش میکه در افزایش صحت بر آوردها سهیم نیستند هزینه  SNPsاست زیرا با حذف    بسیار مهم

ها با استفاده  داده. ویرایش  )VanRaden, Van Tassell et al., 2009(  دهدهاي باقیمانده را افزایش میSNPثبات برآورد اثرات  

از مراحل   3ژنوتیپ ازدست رفته   %5تدا حیوانات با بیش از  ب. ا) et alPurcell, Neale., 2007(  انجام شد.  Plink 1.07از نرم افزار  

و نیز جایگاه هاي با بیش    %5کمتر از   4هاي داراي حداقل فروانی آللی هاي مونومورف و ژنوتیپ بعدي کنار گذاشته شد و ژنوتیپ 

P-هاي با  ها مورد بررسی قرار گرفت و جایگاهدر کلیه جایگاه  6تعادل هاردي وینبرگ   حذف شدند.  5ژنوتیپ از دست رفته   %5از  

value  از مجموعه داده هاي کنار گذاشته شدند.  10-6کمتر از 

 آنالیز جمعیت

 بندي جمعیت)هاي اصلی (تکنیک لایهمؤلفهآنالیز 

که اولین   تجزیه کندیی  هاهاي چند متغیره را به مولفه هاي اصلی آن است که واریانس موجود در دادهلفهؤهدف از تجزیه به م

ها را توجیه کند. دومین مؤلفه نیز به ترتیب بیشترین  علت بیشترین واریانس موجود در داده  مؤلفه اصلی تا آنجا که ممکن است

هاي دیگر است، یعنی  واریانس ممکن بعد از مؤلفه اول و الی آخر را توجیه نماید. به علاوه در این روش هر مؤلفه مستقل از مؤلفه 

بندي  روابط خویشاوندي ژنومی جهت تفکیک لایه PCA  هاي دیگر همبستگی وجود ندارد. آنالیزمستقل از مؤلفه بین هر مؤلفه

ها  و ترسیم گراف   Plink 1.07اند با استفاده از نرم افزار  خود قرار گرفته جمعیتی و شناسایی حیواناتی که خارج از گروه نژادي  

  انجام شد. Rدر محیط 

(https://cran.r-project.org/bin/windows/base/) 

روش از  مطالعه  این  همسایگی در  اتصال  درخت  روش  شد.  استفاده  جمعیت  ژنتیکی  ساختار  ارزیابی  براي  مختلف  روش   7هاي 

درخت آغاز با یک ساختار شبیه تنه    Njارائه شد. الگوریتم    ) 1987(بندي بر پایه فاصله ژنتیکی است که توسط سایتوو نی  خوشه

بدست  ها  ترند) را با کمینه کردن مجموع طول شاخهنزدیک  به هم  هایی که از لحاظ فاصلهشود و مجاورین درست (شاخهمی

. از این الگوریتم براي رسم درختواره تبارزایی (فیلوژنیک) بر مبناي فاصله ژنتیکی براي هر جفت از افراد با استفاده از آورندمی

. این نرم افزار فاصله بین دو نفر از افراد را بدست آورده  )Paradis, Claude et al., 2004(  استفاده شد  Rنرم افزار     apeپکیچ

نرم   Phyclustا و با استفاده از پکیج هکند. نمودار فیلوژنتیکی بر اساس ماتریس فاصلهو براي آنها  جایگاه متفاوتی را تعریف می

 . )Chen and Dorman, 2013( بدست آمده است Rافزار 

 )LD(  یوستگیپ تعادل  عدم 

 
3 Animal Call Rate 
4 Minor Allele Frequency 
5 SNP Call Rate 
6 Hardy-Weinberg tests 
7 Neighbor-joining 

https://cran.r
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 هاي مختلف در ژنوم، براي طراحی مطلوب  ها در موقعیت، ارتباط غیر تصادفی آلل(LD)٨آگاهی از میزان عدم تعادل پیوستگی

اغلب براي تعیین تعداد مطلوب نشانگرهاي مورد نیاز براي    LDمطالعات ارتباطی کل ژنوم بسیار مهم است. در واقع، میزان  

جایگاه  نقشه  از  ژنتیکی  کمی یابی  ژنومی  )2000 ,Meuwissen and Goddard(   (QTL)  9صفات  انتخاب   ،)Meuwissen, 

Hayes et al., 2001(  ها  و درك تاریخ تکاملی جمعیت)Hayes, Visscher et al., 2003(  شود. با توجه به این  استفاده می

مقدار   تعیین  نژاد   LDنکته،  بین  احتمالاٌدر  که  مختلف  نقشه  بر  هاي  آزمایشات  ژنموفقیت  مییابی  مهم  دارد،  تاثیر    باشد ها 

)Meadows, Chan et al., 2008(خونی و ساختار جمعیت براي هریک از  . آگاهی از میزان تنوع ژنتیکی، همچنین سطح هم

ها در مورد سطح ژنومی در گونه بین نژاد  LD. مقایسه میزان  )Kijas, Townley et al., 2009(  باشدها، حیاتی میاین برنامه

اند، کمک کند. با توجه تحت آن قرار گرفته   هاي انتخابی که نژادهاي مختلفتواند به درك الگوحاوي اطلاعات مفیدي است و می

-Espigolan, Baldi et al., 2013, Porto(  هاي دامی به عنوان مثال گاوضوع، مطالعات مختلفی در انواع گونه وبه اهمیت م

Neto, Kijas et al., 2014(  خوك  ،)Uimari and Tapio, 2011(  اسب  ،)Corbin, Blott et al., 2010( گوسفند  ،

)Meadows, Chan et al., 2008, Kijas, Porto‐Neto et al., 2014(   .انجام شده است 

 نشانگرهاي ژنتیکیهاي هموزیگوت  خونی بر اساس رشتهبرآورد ضریب هم

خونی  عنوان معیاري مناسب در برآورد همبه  (ROH)هاي هموزیگوت نشانگرهاي ژنتیکیخونی با استفاده از رشته میزان هم

واقعی در سطح ژنوم محاسبه شد. در این مطالعه براي افزایش فهم خود در خصوص وضعیت تنوع ژنتیکی در سه جمعیت مورد  

  انجام  Rنرم افزار    detectRUNSبا استفاده از پکیج    Sliding windowرا در طول ژنوم بر پایه متد    ROHمطالعه نشانه هاي  

کنترل کیفیت شده براي    SNP  589436در هر سه جمعیت از    ROH. براي تخمین  )Biscarini, Cozzi et al., 2018(  شد

پارامترهاي   از  کردیم.  استفاده  مجزا  طور  به  جمعیت  ،  15،(minSNP)=20،(Threshold)=0.05=(windoesize)هر 

(minDensity)=1/168، maxGap)=106bp ،(minLenghthBbs)=500Kbps 

تا   Mb ،12 12تا کمتر از   Mb ،6 6تا کمتر از  0شوند که شامل از هاي بدست آمده به پنج گروه تقسیم می ROHاستفاده شد.

ها تعداد اجراهاي هر جمعیت بوسیله  ROH. براي هر دسته از     48Mbو بیشتر از    48Mb، تا کمتر از  24Mb  ،24کمتر از  

ضریب هم خونی ژنومیکی با استفاده    شود.محاسبه می  ها برحسب هر حیوان در هر جمعیتROHگیري مجموع همه  میانگین

 : )Purfield, Berry et al., 2012( با فرمول زیر محاسبه شد: ROHاز اطلاعات 

 ROH F ="&%$ #"!                                                                                                                     :               1رابطه 

 
8 Linkage disequilibrium 
9 Quantitative trait locus 
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کل طول ژنوم اتوزومی پوشش    AUTOLدر هر حیوان براساس معیارهاي گفته شده و    ROHمجموع    ROHL که در این فرمول  

 است. SNPتوسط نشانگرهاي داده 

ROHF    باشدهاي هموزیگوت نشانگرهاي ژنتیکی میعنوان نسبتی از ژنوم اتوزوم است که در برگیرنده رشته به  )McQuillan, 

2008 ,et al.Leutenegger (.  کروموزوم حالت  بهدراین  جنسی  الگوي  هاي  متفاوت  توزیع  گرفته    10IBD دلیل  نظر  در 

هاي جنسی در تمام مراحل برآورد ضرایب بنابراین در این مطالعه کروموزوم  .)Curik, Ferenčaković et al., 2014(شوندنمی

 خونی حذف گردید.  هم

   (Ne)  ثر جمعیتؤ اندازه م 

) براي برآورد 2rمحاسبه شده(  LDهاي  هاي نشانگري ارزش عدم تعادل پیوستگی بین جایگاهبعد از محاسبه  در این تحقیق   

و اندازه مؤثر جمعیتی را   LD. رابطه  )Corbin, Blott et al., 2010(  هاي گذشته استفاده شدنسلاندازه مؤثر جامعه در  طی  

 کند: ح براي اندازه جامعه و نامشخص بودن فاز گامتی را فراهم مییبا معادله زیر نشان دادند که امکان تصح

NT(t)=(4f(ct))-1(E[r2
adj| ct]-1 – α) 

. ) et alHayes, Visscher., 2003(  باشدمی  c)tt=(2f((-1نسل گذشته است که    tاندازه موثر جمعیت در    tNکه در این معادله  

جهش     αآید،  دست مینرخ نوترکیبی است که بر اساس فواصل فیزیکی نشانگرها به  tcو    Ohta and(فاکتور تصحیح براي 

1971 ,Kimura(    وadj
2r    ارزشLD  شودتصحیح شده بر اساس اندازه نمونه و فاز گامتی است که به صورت زیر محاسبه می 

)Weir and Hill, 1980(. 

r2
adj = r2 – (βn)-1 

در صورت نامشخص بودن فاز گامتی در نظر    1در صورت مشخص بودن فاز گامتی و    2مقدار    βاندازه نمونه و     nکه دراین رابطه  

بین دو جایگاه و تبدیل آن به  )  δبا استفاده از فواصل فیزیکی(    (c)چندین تقریب براي استنباط نرخ نوترکیبی    شود. گرفته می

تقریب   dهاي پایین شود. در ارزش ایش داده مینم)1cM(d)  δ 1Mb=(ورت ص استفاده شده است که به (d)فواصل پیوستگی 

که رابطه  یابد و با توجه به این هاي چندگانه افزایش میاحتمال نوترکیبی  dهاي بالاي  ارزش   حاصل قابل اعتماد است اما براي

است) این تقریب قابل    5/0بین فاصله فیزیکی و میزان نوترکیبی به صورت خطی نیست (چون حداکثر میزان نوترکیبی برابر  

 زیر استفاده شد.  فرمولاز )Sved, 1971(از روش   cو  dباشد. به همین خاطر در این تحقیق براي ارتباط بین اعتماد نمی

C = 
('(()*)('(+)* 

 
10 Identical by descent 
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Barbato, Orozco-(  استفاده شد  Mb  10تا    0/ 01  در فواصل  2rبراي محاسبه ارزش    Binدر این تحقیق از سیستم تعیین  

terWengel et al., 2015(.    کهLD  هاي گذشته از فواصل را در فواصل مختلف و در نتیجه اندازه مؤثر جمعیت را در نسل

 SNePافزار  ند. کلیه آنالیزهاي انجام شده براي محاسبه اندازه مؤثر جمعیت با استفاده از نرمکنسل قبل منعکس می  5تا    1000

v1.1    )Barbato, Orozco-terWengel et al., 2015(  هاي ورودي برنامه  و بکارگیري فایلPlink v1.07    شامل.ped     و

.map انجام شد )Purcell, Neale et al., 2007(. 

 نتایج وبحث

  ویرایش داده ها 

راس گاو نجدي، هلشتاین و آمیخته هاي حاصل از  329ز ا SNP 662428  تعداد داده ها از پیوتیشنمو ای پس از ویرایش 

  SNP 591181در نهایت  MAF 0.05با   SNP 68116و   10-6 با تست هاردي واینبرگ  SNP  3129 و پس از حذف  ها آن 

 باقی ماند. براي آنالیزهاي بعدي 

 هاهاي آنآمیختههاي مورد مطالعه هلشتاین،نجدي و هاي اصلی جمعیتآنالیز مؤلفه  -1شکل 
Fig 1. Analysis of the main components of the studied populations of Holstein, Najdi and their hybrids 

 

 بندي جمعیت لایهآنالیز  

هم تفکیک    نژادي خود از  هايها تا حدودي در گروهنشان داد که این جمعیت PCA2و  PCA1براساس   PCAنتایج آنالیز 

درصد براي ویژه برداردو)    89/4درصد براي ویژه بردار یک و    6/15(    درصد  واریانس 21در مجموع حدود    PCAشدند. این دو  

ط براساس ویژه بردارهاي یک و دو بر  اي اهلی از قبیل گوسفند و خوك نیز، حیوانات فقه ه). در گون1(شکل  کنندرا توجیه می

منطقه جغرافیایی دسته  در   . )Tellam, Lemay et al., 2009, Kijas, Lenstra et al., 2012(  اندبندي شدهاساس نژاد و 
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درصد بود.   7/3و    1/6به ترتیب برابر    PCA2و  PCA1واریانس توجیهی براي     ) Consortium, Gibbs et al., 2009(مطالعه  

نشان    PCAنتایج آنالیز  د.  ان معنادار انتخاب شدهطور  توانیم امیدوار به یافتن نقاطی از ژنوم باشیم که بهبا همین مقدار تفرق می

در مجزا قرار دارند.    اٌهاي تقریبدر گروه    PCA2و    PCA1بر اساس    گاو نجدي و گاو هلشتاین    خالص نژادهاي  داد که جمعیت 

ترکیب ژنوم این  دهنده  نشانقرار دارند که    گروههر دو  در بین    حالیکه آمیخته هاي حاصل از این دو نژاد به صورت پراکنده  

%    6/15کنند که  درصد از کل واریانس را توجیه می  20. دو ویژه بردار اول در مجموع  باشد میاین نژادها  هاي  دونژاددر آمیخته 

هاي اهلی از قبیل گوسفند و خوك نیز، حیوانات فقط بر اساس در دیگر گونه   بود.  PCA2% مربوط به    8/4و    PCA1مربوط به  

قدم بعد یافتن میزان .  )Yang, Li et al., 2014(  دگردن بندي میبردارهاي یک و دو براساس نژاد و منطقه جغرافیایی دستهویژه

تک  بندي و قرابت تکتک حیوانات مورد مطالعه نسبت به هم به صورت گرافیکی است. در واقع اگر بخواهیم نوعی خوشه تعلق تک

با استفاده  11نمودار درخت همسایگیها مناسب است. این روش توسط  افراد را بررسی کنیم روش گرافیکی مبتنی بر اتصال همسایه

ها رسم  براي این جمعیت Rژنوتیپ استخراج شده که به صورت فرمت نوکلئوتیدي ذخیره شده بودند توسط نرم افزار از اطلاعات 

 داده شده است.  نشان 2که در شکل  گردید،

 
 
 
 
 
 
 
 
 

 ها هاي آنهاي هلشتاین، نجدي و آمیختهبین جمعیت )Plotnj( مودار درخت همسایگین -2شکل
Fig 2. Neighbor tree diagram (Plotnj) between Holstein, Najdi populations and their hybrids 

 

باشد. گاوهاي  دهنده یکی از گاوهاي هر جمعیت می  شود هر شعاع نشاننیز گفته می  (Plionj)که نمودار شعاعی    2  در شکل

اند. این  هاي مربوط به آمیخته قرار گرفتهجا تجمع نداشته بلکه در بین شعاعباشند، یکنجدي که در نمودار فوق به رنگ سبز می

بخاطر اینکه نمونه هاي گاو نژاد هلشتاین  ه امري طبیعی است  ها دارد کگاوهاي نجدي با آمیختهو تشابه ژنی  از اختلاط    امر نشان

نژادي نبوده و به عبارت دیگر نمونه خالص نژادي بخاطر آمیخته گري هاي بی برنامه با نژادهاي اصیل وارداتی  جمعیت خالص  از  

اصیل بوده و خلوص بیشتري  . ولی گاوهاي هلشتاین که به رنگ آبی نشان داده شده  عملا گاو نژاد بومی در دسترس نمی باشد 

هاي بررسی تمایز  اختلاط  دارند. یکی از روش   رتجمع بیشتر دارند و به مقدار کمتر با دو جمعیت دیگ  دارند. و در این نمودار

 
11 plotnj 
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ا  ه ش را همین وابستگی آنو هاي ژنی است. شاید بتوان بزرگترین ایراد این رژنتیکی در جوامع استفاده از فواصل مبتنی بر فراوانی

گاوهاي هلشتاین    باشد.نشان دهنده یکی از حیوانات مورد مطالعه میخط  هر  .  )Zhang and Tier, 2009(  به فراوانی ژنی دانست

  . اندهاي مربوط به حیوانات آمیخته قرار گرفته باشند تجمع یک جایی نداشته بلکه در بین شعاعبه رنگ آبی می  2که در شکل  

یکی   ولی باز هم با  گاوهاي آمیخته مخلوط هستند.  ،اندباشند در طرف دیگر قرار گرفتهمیگاوهاي نجدي نیز که به رنگ قرمز  

در کل نتایج این آنالیز  ها اتفاق افتاده است.هایی است که طی سالیان گذشته بین این نژاداز دلایل این اختلاط به علت تلاقی

در ابتدا براي   LDمقدار    مجاور مورد بررسی قرار گرفت.  SNPفت  در ابتدا براي هر ج   LD. مقدارباشدمی  PCAید نتایج  ؤنیز م

  LDترین مقدار از  استفاده شد، زیرا مناسب  LDبه عنوان معیاري از    2r مجاور مورد بررسی قرار گرفت. مقدار    SNPهر جفت  

ها به فراوانی آللی وابستگی کمی  و نسبت به دیگر آماره  )Zhao, Nettleton et al., 2007(  باشد براي نشانگرهاي دو آللی می

هاي مجاور براي کل ژنوم اتوزومی حدود  SNP. میانگین فاصله فیزیکی بین جفت  )Khatkar, Nicholas et al., 2008(  دارد

Kb436   هلشتاین نژاد  و    Kb  262،  براي  نجدي  نژاد  آمیخته   kb  272براي  بودبراي  در   150/0  ±  359/0از     2rدامنه    .ها 

در    271/0  ±  462/0تا    28کروموزوم    130/0  ±  319/0و    براي نژاد هلشتاین   20کروموزوم     244/0   ±  450/0تا    26کروموزوم  

مقدار    اي آمیخته بود، در حالیکههدر دام  20کروموزوم   نژاد نجدي  درمیان کروموزوم  2rبالاترین    ±  311/0و  دامنه    2rها در 
 ). 2(جدول مشاهده شد 20در کروموزوم  271/0 ± 483/0تا  28کروموزوم  120/0

فیزیکی  هاي اتوزوم محاسبه و به صورت پلات به عنوان تابعی از فاصله  در نشانگرهاي مجاور براي همه کروموزوم   2r میانگین  

نشان داده شد،   3ها همانطور که در شکل SNPجفتی با افزایش فاصله بین  LD). سطوح 3شد (شکل  بین نشانگرها نشان داده

تواند  تر است. این نتایج میدر نژاد هلشتاین نسبت به نجدي و آمیخته پایین  LDیابد چنانچه پیداست نرخ کاهش  کاهش می

ها، تفاوت در طول کروموزوم، هتروزیگوسیتی، رانش ژنتیکی و اثر انتخاب و درون کروموزوم  دلیل نرخ نوترکیبی متغییر بین به

به جهت، شدت، مدت زمان و پایداري    LD. اثر انتخاب بر  )Qanbari, Pimentel et al., 2010(ها و نژادها باشد  بین کروموزوم

هاي حاصل  ) در بین نژادهاي هلشتاین، نجدي و آمیخته LDانتخاب در طول زمان بستگی دارد. بررسی عدم تعادل پیوستگی ( 

   LD).بیشترین کاهش  3ها بود (شکلSNPهمراه با افزایش فاصله بین جفت    LDها در این مطالعه نشان دهنده کاهش  از آن 

 جدي و آمیخته بود و کمترین کاهش مربوط به هلشتاین بود.مربوط به ن

 (ROH)هاي هموزیگوت نشانگرهاي ژنتیکیخونی بر اساس رشتهبرآورد ضریب هم

هاي بدست آمده  ROhآورده شده است. بیشترین    3هاي این مطالعه در جدول  دست آمده از جمعیتبه  ROH  217568مجموع  

هاي هلشتاین، نجدي و  در جمعیت  ROHها  طبقه بندي شده است. مجموع نشانه  Mb   6کمتر  از   ترین گروه با طول  در کوتاه

 برآورد شد.  27019و  64515،  126034آمیخته به ترتیب 
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بین چند شکلی هاي تک نوکلئوتیدي   (.s.d)و انحراف استاندارد (r2)، عدم تعادل پیوستگی (bp)میانگین فاصله -2جدول  
 ها هاي آنکروموزوم در نژادهاي گاو هلشتاین، نجدي و آمیخته  در هر (SNPs)مجاور

Table 2. Aaverage distance (bp), linkage disequilibrium (r2) and standard deviation (SD) between 
adjacent single nucleotide polymorphisms (SNPs) in each chromosome in Holstein, Najdi and their 

hybrids . 
 کروموزوم 

Chromosome 
  Cross آمیخته  Najdi نجدي  Holstein هلشتاین

 ) bp(فاصله نیانگ یم
Avg dist (bp) 

s.d. ±2r    فاصله نیانگ یم)bp ( 
Avg dist (bp) 

s.d. ±2r    فاصله نیانگ یم)bp ( 
Avg dist (bp) 

s.d. ±2r    

1 369125.3  0.195±0.407  247706.79  0.212±0.387  270613.97  0.222±0.398  

2 385516.08  0.194±0.406   275828.08  0.213±0.398  284262.63  0.215±0.390  

3 352511.09  0.202±0.410   233188.84  0.227±0.411  228453.49  0.224±0.412  

4 426693.8  0.162±0.375   346674.63  0.134±0.327  323505.15  0.135±0.333  

5 332810.94  0.199±0.410   221699.38  0.229±0.409  247139.25  0.214±0.400  

6 367454.33  0.173±0.379   235169.58  0.190±0.365  256987.82  0.184±0.360  

7 395189.3  0.172±0.390   355234.6  0.161±0.356  339343.47  0.156±0.340  

8 413848.68  0.162 ±0.374    313005.75  0.157±0.341  340603.99  0.153±0.340  

9 345652.69  0.204±0.407   203417.75  0.215±0.398  228269.29  0.229±0.411  

10 423095.97  0.151±0.360   320882.88  0.130±0.314  334301.12  0.138±0.324  

11 401719.78  0.166±0.379   306931.49  0.146±0.330  334715.17  0.147±0.331  

12 393548.3  0.168±0.380   329409.28  0.145±0.330  341781.46  0.145±0.332  

  13 391818.05  0.167±0.400   366402.03  0.136±0.335  360581.73  0.145±0.347  

14 355586.37  0.159±0.376   314497.85  0.152±0.339  301692.89  0.152±0.338  

15 372363.68  0.186±0.394   222566.85  0.217±0.390  255538.51  0.207±0.380  

16 320306.23  0.219±0.426   196036.64  0.242±0.420  183288.75  0.257±0.440  

17 398745.46  0.162±0.382   279710.19  0.167±0.353  292029.76  0.151±0.335  

18 316046.78  0.172±0.394   215687.45  0.174±0.359  221345.49  0.176±0.367  

19 319230.45  0.195±0.418   213834.69  0.194±0.382  230873.33  0.205±0.391  

20 281812.37  0.244±0.450   149011.81  0.271±0.483  161547.3  0.271±0.462  

21 322762.05  0.190±0.395   248472.47 0.207±0.402  222604.03  0.203±0.384  

22 390667.71  0.154±0.373   307752.62  0.127±0.318  316386.27  0.131±0.321  

23 285235.55  0.208±0.427   174578.92  0.246±0.448  182624.69  0.239±0.434  

  24 369848.03  0.167±0.376   286405.33  0.166±0.342  282076.36  0.159±0.340  

25 333984.69  0.159±0.377   226134.78  0.152±0.337  260390.23  0.153±0.342  

26 377453.94  0.150±0.359   301584.07  0.154±0.330  305545.37  0.146±0.328  

27 376919.13  0.156±0.369   255515.62  0.138±0.323  294061.29  0.129±0.326  

28 375221.68  0.155±0.365   323960.45  0.120±0.311  339748.76  0.130±0.319  

29 345984.46  0.169±0.382   267663.36  0.146±0.345  267195.94  0.155±0.353  

  Average 364429.6  0.183±0.394   262489.84  0.197±0.375  271318.93  0.195±0.373 میانگین
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بود. با    25و  52، 16هاي هلشتاین، نجدي و آمیخته به ترتیب در جمعیت   48MBدر گروه بیش از  ROHهاي تعداد نشانه

پیک در    9پیک در جمعیت هلشتاین پیدا شد،    24ها،  ها بین هر جمعیتROHبراي پخش کردن    thereshold=0.7استفاده از  

 ).4پیک در جمعیت نجدي شناسایی شد. شکل( 9جمعیت آمیخته و 

 

 ها هاي مجاور در مقابل فاصله نشانگري در تمام کروموزومSNPبین جفت  2rمحاسبه شده به روش  LDنقشه فرسایش -3شکل

Fig 3 Map of LD erosion calculated by r2 method between pairs of adjacent SNPs versus marker distance 
in all chromosomes   

 

 هاي مورد مطالعه در فواصل  مختلف ژنومی هاي براورد شده جمعیت ROH) میزان  3جدول (

Table 3. The amount of estimated ROHs of the studied populations in different genomic distances 

 هلشتاین 
Holstien 

 نجدي 
Najdi 

 آمیخته
Cross 

 طول هر گروه 
The length of each group 

124650 64197 26926 0-6  Mb 
858 163 35 6-12 Mb 
387 68 15 12-24 Mb 
123 35 15 24-48Mb 
16 52 25 >48 Mb 

 جمع  27019 54515 1206034
 
خونی ژنومیکی  محاسبه شد. برآورد همهاي مورد مطالعه به طور جداگانه  براي جمعیت   ROHROH(F(خونی ژنومیکی بر اساسهم

دیگر در حد  شبیه جمعیت  هلشتاین،  25هاي  درصد براي گاو نجدي براورد    12درصد براي گاو آمیخته و  10درصد براي گاو 
 ). 5شد(شکل 
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 در نظر گرفته شده   threshold=60که   هاي برآورد شده به تفکیک در جمیعت هاي مختلفROHنمودار منهتن    -4شکل 
Fig 4. Manhattan diagram of estimated ROHs separately in different populations where threshold=60 is 

considered 
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 ,Ferenčaković(و در جمعیت گاوها   )Kirin, McQuillan et al., 2010(در انسان    ROHمطالعات پیشین در ارتباط با  

Hamzić et al., 2013( اند که تعداد  گزارش نمودهROH  کمتر از  هاي با طول بلندROH  هاي با طول کوتاه هستند. قطعات

سال پیش) بوجود   75نسل پیش (حدود    5/12) بیانگر هم هوخونی است که طی  M6در جمعیت هلشتاین ایران (  ROHکوتاه  

هاي اخیر و گذشته را  خونی در سالدهد که توده گاو نجدي نیز هر دو تجربه همحاضر نشان میآمده است. یافته هاي تحقیق  

 است. داشته 

 
 برآورد شده به تغکیک جمعیت هاي مورد مطالعه   ROHF نمودار  -5شکل

diagram estimated by the concentration of the studied populations ROHFig 5.  F 
 

 ندازه موثر جمعیت ا

ثر جمعیت است. براساس پیشنهاد ؤقاي یک جمعیت نیازمند برآورد صحیح اندازه مبیکی و حفظ  تجلوگیري از کاهش تنوع ژن

Franklin(1980)   در یک جمعیت باید بیشتر نسل  5خونی در کوتاه مدت (حدود  به منظور جلوگیري از بروز ضعف ناشی از هم (

فرد باشد تا تنوع ژنتیکی و بقاي طولانی مدت جمعیت تضمین   500بیشتر از    Neفرد باشد. همچنین در دراز مدت باید    50از  

این پیشنهاد در اصطلاح با عنوان قانون سرانگشتی (پنجاه به پانصد) شناخته شده است. اخیراٌ این قانون، بازبینی و پیشنهاد    شود.

دراز مدت   Neدرصد باشد و  10ل کمتر از فرد باشد تا نسبت هم خونی طی پنج نس 100کوتاه مدت حداقل   Neشده است که 

 Frankham, Bradshaw et( فرد باشد تا بتوان پتانسیل تکاملی جمعیت را در دراز مدت حفظ کرد 1000باید حداقل برابر با 

al., 2014(  .م اندازه  جمعیت ؤمقدار  جمعیتثر  براي  پنج  نسل  در  نجدي  ها  مطالعه،  این  آمیخته    45هاي  و    101راس،  راس 

ها فاصله زیادي  دست آمد. این اعداد براي گاو نجدي براي مقادیر پیشنهاد شده جهت حفاظت از جمعیت راس به 110هلشتاین 

دي حذف گاو بومی نجدي در آینده نزدیک است. تمایل نداشتن روستاییان به پرورش گاوهاي  جدهنده خطر  دارد و این امر نشان
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هاي    ا نژادهاي خارجی موجب کاهش شدید جمعیت این گاوها در سالها در مقایسه ب بومی به دلیل اقتصادي نبودن سطح تولید آن

هاي کنترل نشده میان نژادهاي وارداتی با گاوهاي نجدي خلوص این نژاد را با چالش جدي  تلاقیاخیر شده است. از سوي دیگر 

رسد. براي حفظ این روري به نظر میض ،مانده هایی براي حفاظت از گاوهاي خالص باقیکرده است. ازاین رو تدوین برنامه روروبه

نژاد در زیست بوم طبیعی آن، تعریف یک سیستم تولیدي اقتصادي جهت گاوهاي بومی ضروري است. به عبارت دیگر پرورش  

هایی با شرایط مرتعی مناسب و بر اساس سیستم چرا یا مبتنی بر  گاوهاي بومی تنها زمانی اقتصادي خواهد بود که در مکان

تواند توجیه هاي برداشت غلات صورت پذیرد. همچنین سوق دادن اهداف پرورش به سمت تولید گوشت میز پسماندهاستفاده ا

دي قرار گیرد. حفاظت جمورد توجه   هاي خالص نیز بایدها و شناسایی دامکنترل تلاقی  اقتصادي بیشتري به همراه داشته باشد.

مولکولی   ایجاد بانک ژن مورد توجه قرار گیرد. تواند از طریق  در خارج از زیست بوم می نشانگرهاي  استفاده از  در این زمینه 

جهت محاسبه روابط ژنتیکی میان حیوانات    SNPاشد. همچنین استفاده از نشانگرهاي  بهاي خالص موثر  تواند در شناسایی داممی

هاي  . از آنجا که در بیشتر دام)Engelsma, Veerkamp et al., 2014(  ها قابل توصیه استو حفظ تنوع ژنتیکی در جمعیت 

تواند  یم  SNPشود، استفاده از نشانگرهاي متراکم  اي و اطلاعات سرشماري شده صحیحی یافت نمیهاي شجرهبومی کشور، داده

 ها باشد. جایگزین مناسبی براي بررسی خصوصیات ژنتیکی این جمعیت 

 

 
B 

 
A 

 نسل  5000-0) فاصله بین  bنسل  100-0)فاصله بین  aهاي گذشته ) در طی نسلNeروند تغییر اندازه مؤثر جمعیت(   -6 شکل

Fig 6. The trend of effective population size change (Ne) during the past generations a) distance between 
0-100 generations b) distance between 0-5000 generations 

 

 نتیجه گیري کلی 

 هاي کوتاه  راس) براورد شد. حفظ ماهیت ژنتیکی این نژاد ارزشمند در دوره46اندازه موثر جمعیت در نژاد نجدي بسیار کم (
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و بلند مدت دچار مخاطره جدي شده است. کاهش اندازه موثر  موجب افزایش حساسیت این جمعیت به تغییرات محیطی مدت 

ارگیري راهکارهایی نظیر شناسایی و پرورش گاوهاي خالص، اقتصادي کردن سیستم  پیش رو خواهد شد. از این رو لازم است با بک

 ریزي شود. هاي ژنی براي حفاظت از این نژاد برنامهها و ایجاد بانکگريتولیدي، کنترل تلاقی
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