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 :چكيده
 نر گاو محدودي تعداد از استفاده همچنین و اقتصادي صفات برخي بهبود براي بالا انتخاب شدت شیري، گاو نژاد اصلاح در سابقه و هدف:

 جمعیت همخوني میانگین افزايش همچنین و گاوها بین خويشاوندي رابطه افزايش به منجر مصنوعي، تلقیح تكنیك از گیريبهره بواسطه برتر

 از ناشي افت يا همخوني پسروي كه است دامها اقتصادي صفات سطح در كاهش تجاري، هايگله در همخوني نتیجه ترينمهم. است شده

 حد تا شجره از حاصل هايبرآورد اما. شودمي استفاده شجره اطلاعات از همخوني برآورد براي معمول طور به. شودمي نامیده همخوني

 از استفاده به علاقه ژنوم، يابيتوالي هايتكنیك ظهور با همزمان اخیر هايدر سال .دارد بستگي آن بودن كامل و شجره عمق به زيادي
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از  يدر برخ يژنوم يهمخون يببرآورد ضر ،حاضر یقهدف از تحق است. يافته افزايش همخوني ضرايب دقیق تخمین براي ژنومي اطلاعات

  .بود یديتك نوكلئوت يتراشه متراكم نشانگرها هايبا استفاده از اطلاعات داده يشرق يجاناستان آذربا ينگاو هلشتا هايگله

 يبرا يزشهرستان تبر يننژاد هلشتا یريش يواحد گاودار پنجمتعلق به  یسهراس تل 43 یپياز اطلاعات ژنوت یقتحق يندر ا ها:مواد و روش

ان  ياستخراج د پس ازو  گیري شدنمونهدم  يانتها یهرشته( از ناح 100تا  80) یوانمو هر ح یكولهاي. فولشداستفاده  يژنوم يبرآورد همخون

 گرفت. انجام PLINK افزار با نرم هاداده كیفیت كنترل .ژنوتیپ شدندتعیین   Illumina BovineSNP50 BeadChip آرايهاز  دهبا استفا يا

 ها كنارداده مجموعه از   01/0از  درصد و با فراواني آلل نادر كمتر 95كمتر از  ژنوتیپ تعیین نرخ فراخواني داراي ژني هاي جايگاه كلیه

 شدند. تمام حذف هاداده وينبرگ داشتند شناسايي شده و از هاردي تعادلداري از حالت كه انحراف معني هاييجايگاه گذاشته شدند. همچنین

با  يژنوم يهمخون يبضر ها حذف شد.از مجموعه دادهنیز  Yو  X  جنسي كروموزومهاي شده بر روي واقع تك نوكلئوتیدينشانگرهاي 

 .يدبرآورد گرد يژنوم يگوتهموز هايرشته استفاده از روش

نشانگر توانستند مراحل مختلف كنترل كیفیت را بگذرانند. يك نشانگر به  40904نشانگر تعیین ژنوتیپ شده،  41177از مجموع  ها:يافته

نشانگر به دلیل  8درصد در هر نمونه و  95نشانگر به دلیل نرخ تعیین ژنوتیپ كمتر از  264درصد،  01/0دلیل حداقل فراواني آللي كمتر از

به مگاباز  16 از بیشتر و 6-8 ،4-6 ،2-4 ،1-2 طول با ژنومي هموزيگوت هايرشته تعداد میانگین حذف شد.واينبرگ -تعادل هاردي  نداشتن

تعداد قطعات  میانگین ژنومي، هموزيگوت هايرشته يطول قطعات مدنظر برا يشبا افزا كه شدبرآورد  8/2، 14/9، 20، 6/25، 7/25 یبترت

 ،1/216 ،3/216 ترتیب به مذكور طولي هايكلاس در ژنومي هموزيگوت هايرشته قطعات طول میانگینهمچنین، يافت. كاهش  هایواندر ح

 و 8 ،4 ،2 ،1 ژنومي هموزيگوت هايبرآورد شده با استفاده از قطعات رشته ژنوميضريب همخوني  یانگینم .شد برآورد 67 و 1/137 ،6/197

 بود.درصد  2و  5، 7، 6/8، 6/8یب به ترت مگابازي 16

 درصد 6/8 ،مگابايتي 2تا  1 ژنومي هموزيگوت هايگاوها با در نظر گرفتن قطعات رشته همخوني ژنوميضريب میانگین  گيري:نتيجه

 2گاوها به  ژنوميهمخوني  یانگینمگابايت، م 16 بیشتر از ژنومي به هموزيگوت هايرشته يطول قطعات مدنظر برا افزايش با. گرديد برآورد

 قسمت كه بود موضوع اين دهنده نشان بلندتر قطعات به نسبت تر كوتاه ژنومي هموزيگوت هايرشته يدرصد كاهش يافت. بیشتر بودن فراوان

 با. است آمده وجوده ب شجره دور هايدر نسل کمشترگذشته بود و در اثر وجود اجداد  هاينسل به مربوط دامها در موجود همخوني عمده

 16 ژنومي هموزيگوت هايدرصدي برآورد شده در رشته 2هلشتاين، میانگین همخوني  گاوهاي جامعه همخوني براي میانگین به توجه

 سطح قابل قبولي بود. ، دراستها در گلهآمیزشي اخیر استفاده شده  سیستم مگابايتي كه منعكس كننده

 هلشتاين گاو ژنومي، هموزيگوت هايرشته ،ژنومي همخوني هاي کليدي:واژه

 

 

 

 :مقدمه

يكي از  والدين نسل انتخاب بر يمبتن ياصلاح نژاد هايبرنامه

 انتخاب .استهاي اهلي دام ژنتیكي تنوع كاهشدلايل اصلي 

باعث بالا رفتن  ،خانواده تعداد محدودي از برتر دامهاي

 افزايش ضريب همخونيو  یتدر جمع يشاونديخو یانگینم

 در هاجايگاه اتوزيگوسیتي افزايش باعث همخوني. شودمي

 موجب خود نوبه به امر اين و شودمي ژنوم سراسر

 هايفنوتیپ زيان آور و بروز مغلوب هايآلل هموزيگوسیتي

 هايگله سطح در همخوني نتیجه ترينمهم. شوندمي نامطلوب

كه  است اقتصادي صفات میانگین و عملكرد كاهش ،تجاري

 شوديم یدهنام 1ياز همخون يافت ناش ياپسروي همخوني 

(Falconer ،1960؛ Smith  ،1998و همكاران) در اصلاح .

 صفات برخيبهبود  يانتخاب بالا برا شدت یري،نژاد گاو ش

نر  يگاوها محدودياستفاده از تعداد  ینو همچن ياقتصاد

                                                           
1  Inbreeding Depression 
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 كاهشبه  ،يمصنوع یحتلق یكتكن از گیريبهرهبرتر بواسطه 

و  گاوها بین دييشاونرابطه خو يشافزا یت،اندازه موثر جمع

 .است شدهمنجر جمعیت همخوني میانگین يشافزا ینهمچن

 نتاج آزمون از استفاده با گذشته هايدهه يموضوع در ط ينا

 هايگاو نژادي داخل یكيدر كاهش تنوع ژنت ييبسزا یرتاث

 از بعضي ،هلشتاين گاو دربه عنوان مثال  است. داشته یريش

 از بیش مصنوعي تلقیح تكنیك از استفاده با برتر نر گاوهاي

 در شده نتاج آزمون پسر 3000 و شیرده دختر 250000

 ساله هر كه جوان نر گاو 5000 حدود ازدارند و  دنیا سرتاسر

 ها آن درصد پنجاه یرند،گ مي قرار نتاج آزمون برنامه تحت

توسعه  (.Weigel، 2001) هستند معروف نر گاو 10 نوادگان

آن در اصلاح  یريكارگ هبو  یراخ يدر سالها ژنومي انتخاب

 اعتماد قابلیت با ارثي ارزش بیني پیش یلدل به یرينژاد گاو ش

 نرخ به يكاهش فاصله نسل و ترپايین سنین در قبول قابل

بر استفاده  يمبتن روشهايبا  يسهدر مقا بالاتر یكيژنت یشرفتپ

 نر جوان يانتخاب گاوها يبرا ينوالد يارزش ارث یانگینم از 

 یتجمع يهمخون يشنرخ افزا روديانتظار مشده است.  منجر

 تردقیق گرفتن نظر در علتبه  يژنومدر روش انتخاب 

 هاي دامانتخاب  كاهشو  يمندل گیرينمونه تغییرات

 ينسبت به روشها ،خاص هايدهخانوا به متعلق خويشاوند

حال،  ينكمتر باشد. با ا ،شجره بر مبتني ژنتیكي ارزيابي

 با منتخب حیوانات زودتر جايگزينيو  نسلكاهش فاصله 

 را مزيت ينا ،تربالا يژنوم يارزش ارث يدارا  جوان حیوانات

 یتدر جمع سالانه همخوني نرخ يشو باعث افزا كرده خنثي

و همكاران،  Pryce ؛2014و همكاران،  Henryon) شوديم

2012).  

احتمال  به ،شجرهاز  استفادهبرآورد شده با  يهمخون يبضر

 یرياز هر فرد به نوادگانش بر اساس نمونه گ هاتوارث آلل

 يهمخون ضريب روش اين در طوريكه هب ،دارد تكیه يمندل

با هم برابر  یشههم تني خواهران – برادر يشده برا برآورد

 يا ناقص هايشجره. (2010و همكاران،  Peixoto) است

 اريب باعث باشند نشده ثبت كافي دقت با كه اطمینان غیرقابل

 همزمان اخیر هايدر سال .دشومي همخوني برآورد در زياد

 اطلاعات از استفاده ،ژنوم يابيتوالي هايتكنیك ظهور با

 يافته افزايش همخوني ضرايب دقیق تخمین براي ژنومي

از  يكي 1در سراسر ژنوم يگوتهموز هاي. طول رشتهاست

بر اساس  يبرآورد همخون يمورد استفاده برا هايآماره

و  Vignal) استمتراكم در سراسر ژنوم  ينشانگرها

 هايتوالي به ژنومي هموزيگوت هايرشته (.2002همكاران، 

-تك شكلچند ينشانگرها از یوستهبه هم پ يگوتهموز

 طريق از كه شودمي گفته فرد هر ژنوتیپدر  2وكلئوتیدين

باشند.  يافتهبه فرزندان انتقال  والدين از يكساني هايهاپلوتیپ

در  يژنوم يگوتهموز هايرشته كل طول نسبت روش اين در

 داده پوشش اتوزومال كروموزوم كلژنوم هر فرد به طول 

به عنوان  ،توكلئوتیديتك چندشكل نشانگرهاي توسط شده

 Purfield) شودمي گرفته نظر در فرد يژنوم يهمخون يبضر

 كه اندداده نشان متعددي مطالعات. (2012و همكاران، 

 يژنوم يگوتهموز هاي رشته اساس بر شده برآورد همخوني

 تخمیننسبت به روش  يفرد يگوسیتياز اتوز يبهتر یارمع

با  كه چرا. دهديشجره ارائه م اطلاعات اساس بر همخوني

 دقیق ينواح توانمي ژنومي هموزيگوت هاياستفاده از رشته

 ييقرار دارند، شناسا 3يژنوم فرد را كه در حالت مشابه نسب

و  Al-Mamun ؛2019و همكاران،  Szmatoła) نمود

 طراحي به توانديم ينواح ينشناخت ا .(2015همكاران، 

 اثرات رساندن حداقل به براي  دامها بین تلاقي هايبرنامه

 انتخاب فشار يگر،د ياز سو .نمايد كمك همخوني نامطلوب

 یهناح يكدر  يگوسیتيهموز افزايشبا  تواندمي مصنوعي

 مطلوب هايآلل فراواني افزايش به منجرخاص از ژنوم، 

 ينواح يناز ا كه گردد انتخاب تحت صفت بر تاثیرگذار

و همكاران،  He) شوديم ياد 4انتخاب هاينشانه بهمعمولا 

 و اندازه ترتیب، بدين. (2002و همكاران،  Sabeti ؛2020

                                                           
2  Runs of Homozygosity 

3  Single Nucleotide Polymorphism 

1  Identical by Descent 

2  Signatures of Selection 
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 انتخاب فشار با تواندمي ژنومي هموزيگوت هايرشته محل

 صورت اين در كه باشد ارتباط در جمعیت بر شده وارد

 يطور نامتوازن در نواح به ژنومي هموزيگوت هايرشته

 بررسي بنابراين،مشاهده خواهند بود.  قابل نوماز ژ يخاص

 شناسايي در موثر روش يك ژنوم، هموزيگوتي و آللي فراواني

 هايرشته. است ژنوم در انتخاب فشار تحت نواحي

 به ژنوم سطح در كوتاه و بلند طول با ژنومي هموزيگوت

 اخیر هايوجود آمده در نسل هب همخوني دهنده نشان ترتیب

و  Curik) هستنددورتر  هاينسل در آمده بوجود همخوني و

 هايرشته طول و توزيع نحوه ،بنابراين. (2014همكاران، 

 يمو قد يدجد يهمخون ییندر تع تواندمي ژنومي هموزيگوت

نشان  (2013)و همكاران،  Kim. گیرداستفاده قرار  مورد نیز

 تا 5/1 طول به ژنومي هموزيگوت هايرشته میزاندادند كه 

 ينگاو هلشتا یتدو جمع یريش يگاوها ینب در مگاباز 0/5

 يسال تحت برنامه انتخاب برا 40از آنها به مدت  يكيكه 

 يانتخاب برنامه هیچاز آنها تحت  يكيو  بود یرش یدصفت تول

 10به طول  هايرشته كه حالي در با هم برابر بود نبوده است،

 مشاهده قابل انتخاب تحت تجمعی دربالاتر فقط  يامگاباز 

 همخوني ضريب میزانبه مطالعه  يمختلف تحقیقات .ندبود

از  هاآن اكثر در كه اندپرداخته ايران هلشتاين گاوهاي

 استفاده شده است يبرآورد همخون ياطلاعات شجره برا

(Rokouei  ،؛ 2010و همكارانDadar  ،؛ 2014و همكاران

Tohidi  ،؛ 2023و همكارانVahedi  2020همكاران، و .)

 در ژنومي همخوني ضريب برآورد ،حاضر تحقیق از هدف

 با شرقي آذربايجان استان هلشتاين گاو هايگله از برخي

 تك نشانگرهاي متراكم تراشه هايداده اطلاعات از استفاده

 .بود نوكلئوتیدي

 هاروش و مواد

 يواناتح يپژنوت يينو تع يريگنمونه

 ينهلشتا گله  پنج از   یسهراس تل 43 یپياطلاعات ژنوت

 .شداستفاده  يژنوم يبرآورد همخون يبرا يزشهرستان تبر

براي  اسپرم تعیین هايبرنامه از نظر مورد هايدامداري

 يشبا توجه به افزا .نمايندمي استفاده گله ژنتیكي مديريت

 گیرياسپرم براينر مورد استفاده  يگاوها يهمخون میانگین

 شداستفاده  هاييتلیسه از اسپرم، تولیدكننده كشورهاي در

وارد شده به  یراخ برترنر  يكه نتاج حاصل از اسپرم گاوها

 یكولفول يهانمونه ها،دام ژنوتیپ تعیین برايكشور بودند. 

 از ي( بعد از جداسازرشته 100 تا 80) حیوان هر ازمو 

و  شدجداگانه منتقل  يلونينا هايكیسهدم به  يانتها یهناح

با استفاده از  یپژنوت یینو تع يان ا ياستخراج د براي

  GeneSeek ® Genomic Profiler™ Bovine 50Kتراشه 

 Neogen Genomicsشركت  یوانيح یكژنت آزمايشگاه به

1 يتراشه با همكار ين. اشدند ارسال يكاآمر كشور
USDA-

ARS-AGIL شركت  وIllumina شده و اطلاعات  يطراح

 را ژنومدر طول  SNP ينشانگر يگاههزار جا 50مربوط به 

 .دهدمي قرار اختیار در باز جفت كیلو 59 نشانگري فاصله با

 يپژنوت ييناطلاعات حاصل از تع يشپالا

 انجام شد PLINKنرم افزار  باها كنترل كیفیت داده

(Purcell  ،2007و همكاران.)  ي ها داماطلاعات مربوط به

ها درصد از مجموعه داده 5با ژنوتیپ از دست رفته بیش از 

 نرخ فراخواني داراي ژني جايگاههاي كلیه حذف شدند.

 ها كنارداده مجموعه  درصد از 95كمتر از  ژنوتیپ تعیین

 همچنین، فراواني آلل نادرند. گذاشته شد
 كلیه براي2

فراواني آلل نادر  با كلیه جايگاههاي و شد محاسبه ها جايگاه

و  Purfield) شد كنار گذاشته محاسبات از 01/0از  كمتر

 . (2012همكاران، 

داري از كه انحراف معني هاييجايگاه در مرحله بعد، كلیه

 شناسايي شده و از ،وينبرگ داشتند هاردي حالت تعادل

 آزمون دو وكي آماره براي اين منظور ازشدند.  حذف هاداده

كه با استفاده از  10-6كمتر   P-value وينبرگ و هاردي تعادل

بررسي  برايدست آمد به عنوان معیاري  هبتصحیح بنفروني 

                                                           
1  

United States Department of Agriculture –

Agricultural Research Service –Animal Genomics 

and Improvement Laboratory 

2  Minor allele frequency 
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-Gomez)وينبرگ استفاده شد -انحراف از تعادل هاردي

Raya  ،جايگاه وراثت نحوه . از آنجا كه(2015و همكاران

 ماده و نر جنس دو بین  Yو  Xدر كروموزمهاي  موجود هاي

 مورد نشانگرهاي شدن يكسان منظور متفاوت است، بههم  با

 نشانگرهاي از تحقیق اين در جنس، دو هر در استفاده

 SNPنشانگرهاي  بدين منظور تمام .شد استفاده اتوزومي

از  Yو  X  جنسي هاي كروموزوم شده بر روي واقع

 ها حذف شد.مجموعه داده

 ژنومی همخونی ضريب برآورد

هاي هموزيگوت با استفاده از رشته ضريب همخوني ژنومي

شد. اين ضريب همخوني مستقیما برآورد  ROHيا ژنومي 

كننده سطح هموزيگوسیتي بوده و تحت تاثیر منعكس

 نرم (.2020و همكاران،  Dixit) گیردفراواني آللي قرار نمي

 شامل كه  Sliding windowsرويكرد از PLINK افزار

 داخل در تهموزيگو هاي SNPاز يمشخص تعداد حداقل

هاي رشته شناسايي به منظور باشد،  (kb)مشخص فاصله يك

هاي هموزيگوت رشته .كندمي استفاده هموزيگوت ژنومي

در نظر گرفتن و  PLINKژنومي براي هر فرد با نرم افزار 

 : (2020همكاران،  و Dixit) شدمعیارهاي زير شناسايي 

در سطح  SNP 50به طول  Sliding windowتعريف يك (1

نشانگرهاي هموزيگوت در داخل هر  نسبتحداقل  (2ژنوم 

  ROHمتوالي در يك  SNP 100حداقل  (3درصد  5پنجره 

 حداكثر( ROH 4 هايقطعهبراي  مگابايت 1 طول لحداق(4

 1000 متوالي هموزيگوت هايSNP بین )گپ( فاصله

كیلوبايت  50 هر در SNP 1 تراكمحداقل  (5 كیلوبايت

در داخل  با ژنوتیپ از دست رفته SNPنشانگر  2حداكثر (6

انگر هتروزيگوت در داخل هر نش 1حداكثر  (ROH 7هر 

ROH. 

شناسايي شده با در نظر هاي هموزيگوت ژنومي رشته

 4تا  2مگاباز،  2تا  1گروه پنج به  هاگرفتن طول رشته

مگاباز  16مگاباز و بیشتر از  16تا  8مگاباز،  8تا  4مگاباز، 

؛ 2018و همكاران،  Peripolli) تقسیم بندي شدند

Szmatoła  ،سپس ضريب . (2019و همكارانFROH  در هر

فرد براي كل ژنوم اتوزوم با استفاده از فرمول زير برآورد 

 : شد

 

ضريب همخوني بر مبناي  FROHدر رابطه ارائه شده، 

هاي مجموع طول LROHهاي هموزيگوت ژنومي، رشته

طول  LAUTOدر طول ژنوم اتوزوم و  هموزيگوتقطعات 

 SNPكل ژنوم اتوزومي پوشش داده شده توسط نشانگرهاي 

برآورد شده به  FROH  .است 2510605در گاو يعني عدد 

 هايبرگیرنده رشته در كه است اتوزوم ژنوم از نسبتي عنوان

  .است SNP نشانگرهاي از هموزيگوت

 

 در حيوانات تحت بررسی يپژنوت يينحاصل از تع هایداده يفیکنترل ک نتایج -1جدول 
Table 1- Quality control results for data obtained from genotyping animals under study 

 شده ژنوتیپ تعیین حیوانات كل تعداد

Total number of animals genotyped 
43 

 % 5از  یشاز دست رفته ب یپدامهاي با ژنوت تعداد

Number of animals with missing genotypes >5% 
2 

 ماندهباقي هاينمونه كل تعداد

Total number of samples remaining 
41 

 برسي مورد نشانگرهاي كل تعداد

Total number of markers examined 
41177 



6 
 

 MAF≤0.01نشانگرها با  حذف

Removed markers with MAF≤0.01 
1 

 % در هر نمونه 95كمتر از  ژنوتیپ تعییننشانگرها  با نرخ  حذف

Remove markers with genotyping rate <95% per sample 
264 

 (P < 10-6) ينبرگوا-هاردي تعادل از انحراف با نشانگرها حذف

Remove markers with deviation from Hardy-Weinberg equilibrium (P < 10-6) 
8 

 ماندهباقي نشانگرهاي تعداد

Number of markers remaining 
40904 

 

  بحث و نتايج

 مراحل از حاصل خام یهاداده ونيلتراسيف و تيفيک کنترل

 نگيپیژنوتا

آورده شده  1ها در جدول ايج حاصل از ويرايش دادهنت

 است. بعد از كنترل كيفيت اوليه )در مرحله تعيين ژنوتيپ(،

 5ژنوتيپ از دست رفته بيشتر از گاو با  2 اطلاعات مربوط به

حيوان  41حذف شدند و در نتيجه ها از مجموعه داده درصد

از در اين حيوا نات ، براي آناليزهاي بعدي باقي ماندند. 

نشانگر  40904 تعيين ژنوتيپ شده،نشانگر  41177مجموع 

توانستند مراحل مختلف كنترل كيفيت را بگذرانند. يک 

 264درصد،  01/0نشانگر به دليل حداقل فراواني آللي كمتر از

درصد در هر  95كمتر از  تعيين ژنوتيپنشانگر به دليل نرخ 

واينبرگ -تعادل هاردي انحراف ازنشانگر به دليل  8نمونه و 

 حذف شد.

 يپژنوت ييننرخ تع يحذف شده برا SNPتعداد  يشترينب

تعداد نشانگر بعد از  يشترينبود. ب 12در كروموزوم شماره 

 در تعداد كمترين و 1 شماره كروموزوم در كيفيت كنترل

 طول و تعداد میانگین، .ماند باقي 25 شماره كروموزوم

از  ،حیواناتهموزيگوت ژنومي  هايرشته قطعات

 جمعیت ژنتیكي تنوع ومهم نشان دهنده ساختار  يپارامترها

 هايرشته قطعات تعداد توصیفي آمار، 2 جدول. است

 دررا  يمختلف طول هايبندي كلاس درهموزيگوت ژنومي 

-رشته تعداد میانگین. دهدمي نشان بررسي تحت حیوانات

 6-8، 4-6، 2-4، 1-2 هايطول با ژنومي هموزيگوت هاي

 و 14/9، 20، 6/25، 7/25 ترتیب بهمگاباز  16از  یشترو ب

 . يدبرآورد گرد 8/2

 بررسی تحت حيوانات در طولی مختلف هایکلاس در( ROH) ژنومی هموزیگوت هایتعداد قطعات رشته يفیآمار توص -2 جدول
Table 2- Descriptive statistics of the number of ROH in different length classes in the animals under study 

 

 

 

 (mb) ژنومي هموزيگوت هايقطعات رشته طول

Length of ROH (mb) 

1-2 2-4 4-6 6-8 >16 

 انحیو هر در ROHتعداد قطعات  میانگین

Average number of ROH per animal 
25.7 25.6 20 9.14 2.8 

 معیار انحراف

Standard deviation 
6.8 6.73 5.7 3.41 1.7 
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 حداقل

Minimum 
13 13 11 4 0 

 حداكثر

Maximum 
42 42 32 17 7 

 طول افزايش با شودمي ديده 2 جدول در كه طور همان

 میانگین ژنومي، هموزيگوت هايرشته براي مدنظر قطعات

 روند اين. يابديكاهش م اتیوانقطعات در ح ينا تعداد

 هموزيگوت هايرشته قطعات تعداد میانگین در كاهشي

 در قطعات، طول افزايش موازات به هاحیوان در ژنومي

. نیز ديده شد( 2019) همكاران و Szmatoła تحقیق

Szmatoła هموزيگوت هايرشته طول( 2019) همكاران و 

 میانگین. دادند قرار بررسي مورد گاو نژاد 8 در را ژنومي

 فواصل در ژنومي هموزيگوت هايرشته قطعات تعداد

، 3/42، 3/53 ترتیب به هلشتاين نژاد در حاضر تحقیق مشابه

 تحقیق آن نتايج طبق. گرديد گزارشعدد  3 و 1/10، 4/22

 سفید، و قرمز فريزين هلشتاين فريزين، هلشتاين نژادهاي

 بیشتري مقدار ،شاروله و بیلیارد مونت لیموزين، سیمینتال،

 نژادهاي به نسبت را ژنومي هموزيگوت هايرشته تعداد از

 و  Peripolli. داشتند ژنتیكي حفاظت هايبرنامه تحت

 هايتعداد رشته یانگینم 1گیر نژاد در( 2018همكاران )

 عدد 12/55 را حیوان هر ازاي به  ژنومي هموزيگوت

 تعداد میانگین (2020) همكاران و  Dixit.كردندگزارش 

چند  در را یوانهر ح يهموزيگوت ژنومي به ازا هايرشته

رشته  63تا  24 ینب محلي انديكوس بوس گاو از نژاد

 گزارش كردند. 

-رشته قطعات طول به مربوط توصیفي هايآماره 3 جدول

 نشان بررسي مورد حیوانات در را ژنومي هموزيگوت هاي

 ژنومي هموزيگوت هايرشته قطعات طول میانگین. دهدمي

 16از  یشترو ب 6-8، 4-6، 2-4، 1-2 يطول هايكلاس در

 67 و 1/137، 6/197، 1/216، 3/216 ترتیب بهمگاباز 

 .گرديد برآورد

                                                           
1  Gyr 
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 بررسی تحت حيوانات در طولی مختلف هایکلاس در( ROH) ژنومی هموزیگوت هایقطعات رشته طول يفیآمار توص -3جدول

Table 3- Descriptive statistics of the length of ROH in different length classes in the animals under study

 

 

 

 (mb) ژنومي هموزيگوت هايقطعات رشته طول

Length of ROH (mb) 

1-2 2-4 4-6 6-8 >16 

 انحیو هر در ROHقطعات  كل طول میانگین

Average length of ROH in each class per animal 
216.3 216.1 197.6 137.1 67 

 معیار انحراف

Standard deviation 
63.3 63.2 61.09 53.4 42.3 

 حداقل

Minimum 
98.8 98.8 98.8 42.4 0 

 حداكثر

Maximum 
371.3 371.3 352.4 304.2 191.5 

 توانندمي طولاني و بلند ژنومي هموزيگوت هايرشته

 جمعیت اخیر هاينسل در آمده بوجود همخوني از اينشانه

 تركوتاه ژنومي هموزيگوت هايرشته كه حالي در باشند

 است دور هاينسل در مشترک اجداد اثرات دهنده نشان

(Al-Mamun  ،2015و همكاران) .رشته حاضر تحقیق در-

 10 حدود در مگاباز 16 از بزرگتر ژنومي هموزيگوت هاي

 در شده داده تشخیص ژنومي هموزيگوت هايرشته درصد

 كه دهدمي نشان امر اين. دادند تشكیل را حیوانات كل

 در موجود ژنومي هموزيگوت هايرشته درصد 90 حدود

 وجود اثر در و گذشته هاينسل به مربوط هانمونه اين

 همخوني با و بوده شجره دور هاينسل در مشترک اجداد

 ديگر يسو از. هستند ارتباط در دورتر نسلهاي در قديم

 22 مگاباز 4 از تركوچك ژنومي هموزيگوت هايرشته

داده شده در  یصهموزيگوت ژنومي تشخ هايرشته درصد

 ،پژوهش اين دررا به خود اختصاص دادند.  یتجمع

هموزيگوت ژنومي مشاهده  هايرشته يقطعه ترينطولاني

مگاباز طول داشت كه شامل  70شده در يك حیوان حدود 

مگاباز طول  4/53 يبعد بود و قطعه SNPنشانگر  1066

 يندر آن قرار داشت. كوتاهتر SNPنشانگر  772داشت كه 

 یقتحق ينهموزيگوت ژنومي كه در ا هايرشته يقطعه

در داخل  را SNPنشانگر  51مگاباز بود كه  7/1مشاهده شد 

 نژاد در( 2018) همكاران و Peripolli خود جا داده بود.

 در. آوردند بدست تحقیق اين به نسبت را متفاوتي نتايج گیر

 2 تا 1 بین طول با ژنومي هموزيگوت هايرشته تحقیق آن

 ژنومي هموزيگوت هايرشته درصد 60 حدود مگاباز

 كه حالي در دادند اختصاص خود به را شده داده تشخیص

 مگاباز 16 از بزرگتر ژنومي هموزيگوت هايرشته فراواني

-رشته از كمتر برابر 25 ژنومي هموزيگوت هايرشته كل در

 .بود مگاباز 2 تا 1 طول با ژنومي هموزيگوت هاي

Szmatoła میانگین هلشتاين نژاد در( 2019) همكاران و 

فواصل  يرا برا ژنومي هموزيگوت هايرشته قطعات طول

 2/74و  3/151، 8/220، 277، 1/295حاضر  یقمشابه تحق

 كم و بیشر حاض یقتحق يجنتا بامگابايت برآورد كردند، كه 

( 2012) همكاران و Purfield كه تحقیقي درمطابقت دارد. 

 انجام گوشتي و شیري مختلف نژادهاي از گاو 867 روي بر

 بررسي تحت یوانح 867 يهمه كه كردند گزارش دادند

 5تا  1هموزيگوت ژنومي با طول بین  رشته يك حداقل

حداقل يك  یوانات% ح98 يبامگاباز را دارا بودند و تقر

مگاباز داشتند.  10تا  5هموزيگوت ژنومي با طول بین  رشته

-گزارش كردند كه اكثر قطعات رشته ینمحقق ينا ینهمچن

 ولي شدند ديده كوتاه هايطول در ژنومي هموزيگوت هاي

نسبت به  يزينو فر يزينفر-هلشتاين هلشتاين، هاينژاد
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 ژنومي هموزيگوت هاياز رشته یشترينژادها، مقدار ب يگرد

 بیشتر وقوع يدهنده نشان كه داشتند را بلند طول با

 اين علت. است نژادها اين در جديد هاينسل در همخوني

 نژادهاي در كمتر جمعیت موثر اندازه به تواندمي موضوع

 همكاران و Peripolli تحقیق در. باشد مربوط شیري

 ژنومي هموزيگوت هايرشته قطعات طول میانگین( 2018)

 هايرشته طول بیشترين كه بود شده گزارش مگاباز 17/3

 آنمگاباز بود. در  108هموزيگوت ژنومي مشاهده شده 

هموزيگوت ژنومي مشاهده شده  هاياكثر رشته یقتحق

 يجمگاباز بود كه با نتا 2تا  1 ینمربوط به قطعات كوتاه ب

 حاضر مطابقت دارد.  یقتحق

 
وموزوم )محور کر طول به نسبت آنها درصد و( چپ سمت عمودی محور) کروموزوم هر در ژنومی هموزیگوت هایتعداد رشته یعتوز -1شكل

 عمودی سمت راست( در حيوانات تحت بررسی

Figure 1 - Distribution of the number of ROH per chromosome (left vertical axis) and their percentage 

relative to the chromosome length (right vertical axis) in the animals under study

 هر در ژنومي هموزيگوت هايرشته تعداد توزيع 1 شكل

 را كروموزوم هر طول به نسبت آنها درصد و كروموزوم

 هايتعداد رشته یشترينب 1شكل به توجه با. دهدمي نشان

 در بررسي تحت هايكروموزوم بین در ژنومي هموزيگوت

 رشته 63 و 71 با ترتیب به 10 و 1 شماره كروموزوم

 ينشدند و كمتر يدههموزيگوت ژنومي در هر كروموزوم د

 هايكروموزوم در ژنومي هموزيگوت هايمقدار رشته

هموزيگوت ژنومي  هايرشته تعداد كه بود 28 و 27 شماره

 و 20 هايكروموزوم. بود عدد 15 فقط هاكروموزوم آن در

 به نسبت ژنومي هموزيگوت هايرشته درصد بیشترين 23

 تحقیق در. دادند اختصاص خود به را كروموزوم طول

Peripolli هايرشته درصد بیشترين( 2018) همكاران و 

و  26 هايكروموزوم روي گیر نژاد در ژنومي هموزيگوت

و  29 ي، كروموزوم هامختلف گاو ينژادها درشد.  يدهد 28

 نسبت را ژنومي هموزيگوت هايرشتهمقدار  یشترينب 15

 همكاران، و Dixit) دادند اختصاص خود به ژنوم طول به

 هايرشته كه كردند گزارش محققین اين همچنین .(2020

 یر،گ شیري يدر نژاد ها یشترهموزيگوت ژنومي بزرگتر را ب

 ياناهار يگوشت-یريو نژاد دو منظوره ش یوالتارپاركر و ساح

 هموزيگوت هايرشته قطعات تعداد 2شكلمشاهده كردند. 
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هموزيگوت  هايرشته حالت در كه ژنوم كل طول و ژنومي

در  يتحت بررس حیوانات كل درژنومي قرار دارند را 

 هايرشته طول بیشترين. دهديحاضر نشان م یقتحق

 از مگاباز 371 كه بود حیواني به متعلق ژنومي هموزيگوت

 قطعه 31 كه داشت قرار هموزيگوت بصورت آن ژنوم

شد. يدهد یوانح ينهموزيگوت ژنومي در ا رشته

 

 

 بررسی تحت حيوانات کل در هموزیگوت  حالت در ژنوم کل طول و ژنومی هموزیگوت هایتعداد قطعات رشته یعتوز -2شكل 
Figure 2- Distribution of the number of ROH and the total genome length in the homozygous state in all 

animals under study 

 از را ژنومي هموزيگوت هايرشته میزان كمترين كه حیواني

 حالت در آن ژنوم از مگاباز 98 حدود داد نشان خود

 رشته قطعه 13 كه داشت قرار ژنومي هموزيگوت

وجود داشت.  یوانهموزيگوت ژنومي در طول ژنوم اين ح

 از بررسي تحت هايحیوان شوديم يدهطور كه د همان

 مقداري و ژنومي هموزيگوت هايرشته قطعات تعداد لحاظ

 با داشت قرار هموزيگوت  صورت هب كه ژنوم طول از

 همكارن و Peripolli تحقیق در. بودند متفاوت همديگر

 مربوط ژنومي هموزيگوت هايرشته طول بیشترين( 2018)

-رشته حالت در آن ژنوم از مگاباز 730 كه بود حیواني به

 مقدار اين كه حالي در داشت قرار ژنومي هموزيگوت هاي

 هموزيگوت هايرشته طول مقدار كمترين با حیواني براي

 مگاباز بود. 48ژنومي  

  شده برآورد ژنومي همخوني ضريب  توصیفي آمار 4 جدول

 درهموزيگوت ژنومي  هايرشته طول از استفاده با را

 ژنوميهمخوني  ضريب .دهدينشان م مختلف هايكلاس

(FROH) قابل برآورد  يهمخون يبضرا ينمعتبرتراز  يكي

 يبرا ژنوميولا ضريب همخوني ممع .استي همخونبراي 

 طول با شده شناسايي ژنومي هموزيگوت هايتمام رشته

ضريب  یانگین. مشودمي برآورد مگاباز يك از بیشتر

 هايبرآورد شده با استفاده از قطعات رشته ژنوميهمخوني 

 16از  یشترو ب 6-8، 4-6، 2-4، 1-2  ژنومي هموزيگوت

. بود 02/0و  05/0، 07/0، 086/0، 086/0 یبترت بهمگاباز 

 يب(  ضر2019و همكاران ) Szmatoła یقدر تحق

با استفاده از  يزينفر ينگاوهاي نژاد هلشتا يرا برا يهمخون

 08/0 يمگاباز 1 ژنومي هموزيگوت هايقطعات رشته
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 همان. دارد مطابقتحاضر  یقتحق يجگزارش كردند كه با نتا

 قطعات طول افزايش با شودمي ديده 4 جدول در كه طور

 همخوني میانگین ،ژنومي هموزيگوت هايرشته براي مدنظر

تواند بازتابي از كه مي يابدمي كاهش هاحیوان در ژنومي

هاي اخیر باشد.كنترل همخوني در نسل

 
 بررسی تحت دامهای ژنوميك همخونی ضریب توصيفی هایآماره -4 جدول

Table 4- Descriptive statistics of the genomic inbreeding coefficient of the animals under study 
 
 

 همخوني

Inbreeding 

 (mb) ژنومي هموزيگوت هايقطعات رشته طول

Length of ROH (mb) 

1-2 2-4 4-6 6-8 >16 

 میانگین

Average 
0.086 0.086 0.07 0.05 0.02 

 معیار انحراف

Standard deviation 
0.025 0.025 0.02 0.02 0.01 

 حداقل

Minimum 
0.039 0.039 0.03 0.01 0 

 حداكثر

Maximum 
0.147 0.147 0.14 0.12 0.07 

Szmatoła همخوني ضريب میانگین( 2019) همكاران و 

هموزيگوت ژنومي  هايرشته براي شده برآورد ژنومیك

گزارش كردند.  151/0يك مگاباز در نژاد هرفورد را  يبالا

 را ژنومیك همخوني ضريب كم نسبتا مقادير محققین اين

 سیمینتال و( 065/0) شاروله(، 059/0) لیموزين نژاد براي

 ضريب محققین اين ،همچنین. كردند گزارش( 060/0)

 ژنومي هموزيگوت هايرشته براساس را ژنومي همخوني

 كردند مقايسه مختلف نژادهاي در مگاباز 16 و 8 از بزرگتر

 نژاد در را ژنومي همخوني ضريب مقادير بیشترين و

 ،همچنین. كردند گزارش( 038/0 و 063/0) مونبیلیارد

هموزيگوت  هايرشته براساس ژنومي همخوني ضريب

 و سیاه هلشتاينمگاباز  براي نژاد  16و  8ژنومي بزرگتر از 

 حاضر تحقیق نتايج با كه بود 029/0 و 061/0 سفید

 بیشترين( 2020) همكاران و Dixit. داشت همخواني

هموزيگوت  هايرشته براساس ژنومي همخوني میانگین

مشاهده  يامژنومي بزرگتراز يك مگاباز را در نژاد كانگا

بر   یقي( در تحق2019و همكاران ) Mousapourكردند. 

 ايران، ينهلشتا یدو كم تول یدپرتول یريش يگاوها يرو

 به را پايین و بالا تولید با گروه دو براي همخوني ضرايب

 مبناي به توجه با كه كردند گزارش 19/0 و 2/0 ترتیب

 ارزش حداقل و حداكثر با گروه دو در هادام انتخاب

 منشا بر تاكید همچنین و شیر تولید صفت براي اصلاحي

 يسطح بالا دهندهنشان كانادا، و متحده ايالت از پدران

 در دو گروه بود. يگوسیتيهموز

 گيرينتيجه

گاوها با در نظر گرفتن  میانگین ضريب همخوني ژنومي

 درصد 6/8 مگابايتي 1 ژنومي هموزيگوت هايقطعات رشته

 هايرشته براي مدنظر قطعات طول افزايش با. گرديد برآورد

 همخوني میانگین مگابايت، 16 به ژنومي هموزيگوت

 فراواني بودن بیشتر. يافت كاهش درصد 2 به گاوها ژنومیك

 قطعات به نسبت كوتاهتر ژنومي هموزيگوت هايرشته

 عمده قسمت كه بود موضوع اين دهنده نشان بلندتر

 اثر در و بود گذشته هاينسل به مربوط  موجود همخوني

 آمده بوجود شجره دور هاينسل در مشترک اجداد وجود
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 هموزيگوت هايرشته از درصد 22 ،وجود اين با. است

 قطعات به مربوط جمعیت، در شده داده تشخیص ژنومي

سیستم آمیزشي  دهدمي نشان كه بود مگابايت 4 از كوچكتر

 درجاتي آمدن وجوده ب باعث نیز هاگله در كاررفتهه ب كنوني

 برنامه به توجه با كه است ذكر شايان. شودمي همخوني از

 اولیه سالهاي در شده انتخاب نر گاوهاي و نژادي اصلاح

 نژاد گاو انجمن هلشتاين، نژاد گاو انتخاب برنامه اجراي

 همخوني میانگین (Holstein Association, USA) هلشتاين

 كرده گزارش درصد 8/5 حدود در را نژاد اين گاوهاي

 براي همخوني درصدي 8/5 میانگین به توجه. با است

 درصدي 2 همخوني میانگین هلشتاين، گاوهاي جامعه

 مگابايتي 16 ژنومي هموزيگوت هايرشته در شده برآورد

( است هاگله در شده استفاده اخیر آمیزشي كننده منعكس)كه 
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Estimating genomic inbreeding coefficient in some Holstein cattle herds in East Azerbaijan 

Province using dense marker chip data 
 

 
Abstract:  
Background and Objectives: In dairy cattle breeding, high selection pressure to improve some economic traits 

along the use of a limited number of superior bulls by using artificial insemination technique has led to an increase 

in the relationship between cows and also an increase in the average inbreeding of the population. The most 

important result of inbreeding at the level of commercial herds is a decrease in the level of economic traits, which is 

called inbreeding depression. Pedigree information is usually used to estimate inbreeding. However, estimates 

obtained from pedigrees depend largely on the depth of the pedigree and its completeness. In recent years, along 

with the emergence of genome sequencing techniques, interest in using genomic information to accurately estimate 

inbreeding coefficients has increased. The aim of the present study was to estimate the genomic inbreeding 

coefficient in some Holstein cattle herds in East Azerbaijan Province of Iran using dense single nucleotide marker 

chip data. 

Materials and Methods: In this study, genotypic information of 43 heifers belonging to 5 Holstein dairy farms in 

Tabriz city was used to estimate genomic inbreeding. Hair follicles of each animal (80 to 100 strands) were sampled 

from the tail tip and after DNA extraction, genotype was determined using Illumina BovineSNP50 BeadChip array. 

Data quality control was performed using PLINK software. All loci with a genotype call rate of less than 95% and 

with a minor allele frequency of less than 0.01 were excluded from the data set. Also, loci with a significant 

deviation from Hardy-Weinberg equilibrium were identified and removed from the data. All SNP markers located 

on the X and Y sex chromosomes were also removed from the data set. The genomic inbreeding coefficient was 

estimated using the runs of homozygosity (ROH) criteria. 

Results: Out of a total of 41177 genotyped markers, 40904 markers were able to pass various quality control steps. 

One marker was removed due to a minor allele frequency of less than 0.01%, 264 markers due to a genotyping rate 

of less than 95% in each sample, and 8 markers due to Hardy-Weinberg disequilibrium. The average number of 

ROH with lengths of 1-2, 2-4, 4-6, 6-8, and more than 16 Mb was estimated to be 25.7, 25.6, 20, 9.14, and 2.8, 

respectively. As the length of the desired segments for the ROH increased, the average number of segments in 

animals decreased. Also, the average length of ROH in the aforementioned length categories was estimated to be 

216.3, 216.1, 197.6, 137.1, and 67, respectively. The average genomic inbreeding coefficient estimated using ROH 

with lengths of 1-2, 2-4, 4-6, 6-8, and more than 16 Mb was 8.6, 8.6, 7, 5, and 2 percent, respectively. 

Conclusion: The average genomic inbreeding coefficient of cows, considering the 1 to 2 Mb of ROH segments, was 

estimated to be 8.6%. By increasing the length of the considered segments for ROH to more than 16 Mb, the average 

genomic inbreeding of cows decreased to 2%. The higher frequency of shorter ROH compared to longer segments 

indicated that the majority of inbreeding in cattle is related to past generations and has arisen due to the existence of 

common ancestors in distant generations of the pedigree. Considering the average inbreeding for the Holstein cattle 

population, the estimated average inbreeding of 2% in the 16 Mb ROH, which reflects the recent mating system 

used in the herds, was at an acceptable level. 

Keywords: Genomic inbreeding, Runs of homozygosity, Holstein cattle 


