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در پرورش گوسفند هدف اصلی افزايش سودآوری است. بيماری ورم پستان يکی از مشکلات اصلی 

ها است. هدف پژوهش پرورش گوسفندان شيری با کاهش طول عمر اقتصادی و افزايش هزينه

شده در روش تک حاضر، بررسی معماری ژنتيکی و مقايسه ميزان واريانس ژنتيکی افزايشی توجيه 

( برای صفات SS-BayesB)  Bای بيز( و روش تک مرحلهWssGWASدهی شده )ای وزنمرحله

واريانس ژنتيکی  باشد. ميزانهای بدنی در گوسفند میمرتبط با توليد و ترکيبات شير و تعداد سلول

 افزارنرم استفاده از ترتيب باتوسط هر کدام از رويکردها به هاSNPيک از  هر توجيه شده

BLUPF90  وJWAS نتايج اين پژوهش نشان  .دشمگابازی محاسبه  1های ژنومی در قالب پنجره

-SSاز نظر ميزان واريانس ژنتيکی افزايشی توجيه شده در مقايسه با روش  WssGWASداد روش 

BayesB های ژنومی شناسايی شده حاصل از اين رويکرد روی عملکرد بهتری داشت. پنجره

های کانديدای ژن 48قرار داشتند و داخل يا نزديک به  25و  9، 6، 4، 3، 2، 1های موزومکرو

کانديدا عملکردهای مهمی در توليد  هایمکانی مرتبط با صفات قرار گرفته بودند و از اين بين ژن

پاسخ شير، متابوليسم ليپيد و سنتز اسيدهای چرب، سنتز اسيدهای آمينه، متابوليسم انرژی و ايجاد 

دهد هنگامی که معماری صفات بررسی شده از ايمنی بر عهده داشتند. نتايج تحقيق حاضر نشان می

ارجحيت دارد.  SS-BayesBبر  WssGWASمدل تعداد زياد جايگاه ژنی پيروی کند، معمولاً روش 

توان میهای ذکر شده در ايجاد پاسخ ايمنی و توليد شير علاوه بر اين، با توجه به نقش کليدی ژن

را برای پويش ژنومی صفات مرتبط با توليد شير گوسفند را مورد تأييد  WssGWASکارايی روش 

 قرار داد.

 

 های کلیدیواژه
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 در اجتماعی-اقتصادی هایجنبه از کوچک، نشخوارکنندگان

 سزاییهب نقش انسانی جمعیت از توجهی قابل قسمت معیشت

 بنابراین،(. Mohammadifar and Mohammadabadi 2011) دارند

 بهبود برای ژنتیک و مدیریت بر تأکید با ترکیبی آزمایشات

 هستند برخوردار ایکننده تعیین اهمیت از حیوانی تولیدات

(Safaei et al. 2023; Mohammadabadi 2016 .)کارآیی 

 با کلی طوربه گوسفند پرورش صنایع بیولوژیکی و اقتصادی

 بهبود هامیش مثلی تولیدی و تولید عملکرد و وریبهره افزایش

 مربوطه مطالعات(. Mohammadabadi et al. 2021) یابدمی

 تولیدمثلی، و تولیدی عمده هایژن که اندداده نشان پیشین

 تولیدمثلی و تولیدی وریبهره توجهی، قابل طوربه توانندمی

 بهبود را گوسفندداران اقتصادی وضعیت و گوسفند پرورش

 (.Mohammadabadi and Asadollahpour 2021) بخشند

میلادی  80عمل آمده در اواخر دهه های بهمطالعات و بررسی

ترین های مولکولی در زمره مهمروشن نمود که مکانیسم

، رونویسی، DNAفرایندهای ژنتیکی )مشتمل بر همانندسازی 

 Mohammadabadi etها( هستند )ژنترجمه و حتی نحوه تنظیم 

al. 2021.) 

 گوسفند نژادهای یکی از نژاد مورد استفاده در پژوهش حاضر،

کیبات تولید و تر صفات لحاظ ایتالیا از کشور ممتاز و وزن متوسط

وره دمیزان طول شیر در این نژاد طی یک . باشدشیر گوسفندی می

ربی باشد و درصد چلیتر می 210±62روزه برابر با  120شیرواری 

ژاد ناست. گوسفند  %5/5و  %6ترتیب برابر با و پروتئین شیر به

Valle del Beliceاشته دنژاد تولید شیر با پروتئین بالا شهرت ، به

اسب و شیر تولیدی حاصل از این نژاد برای ساخت پنیر بسیار من

لی یکی از مشکلات و(. Cappio-Borlino et al. 1997است )

شد بااین نژاد حساسیت بالا به بیماری ورم پستان میاصلی در 

(Sutera et al. 2018.) 

های عنوان بخش مهمی از اهداف پرورش و برنامهتولید شیر به

باشد. در این خصوص بهبود در اصلاح نژادی گوسفند می

 .Li et alعملکرد تولیدی گوسفندان شیری صورت گرفته است )

عوامل محیطی، مدیریتی و ضعف واسطه (. ورم پستان به2020

زا، یکی از مقاومت و ایمنی حیوان نسبت به عوامل بیماری

های اقتصادی های عفونی بوده که سبب زیانین بیماریترمهم

جدی به صنعت گوسفنداری و مشکلات مرتبط با کیفیت لبنیات 

در  (.Sutera et al. 2021شود )گوسفندان شیری در سراسر دنیا می

های بدنی در شیر یا تبدیل لگاریتمی آن تعداد سلول این خصوص

(SCCبه )تر و علت واریانس ژنتیکی بالاتر، رکوردگیری ساده

عنوان یک معیار همبستگی بالا و مثبت آن با وقوع ورم پستان، به

 (.Sutera et al. 2018شود )از ورم پستان استفاده می

ای بر یافتن مناطق ژنومی توانند اثر تعیین کنندههای آماری میمدل

که در صفات مؤثر بر صفات مهم اقتصادی داشته باشند تا جائی

 های متفاوت کارآیی بهتری دارندکمی مختلف، مدل

(Meuwissen et al. 2009در روش .)توان به دلخواه های بیزی می

های مختلف از متغیرهای ژنتیکی های متفاوتی برای دستهتوزیع

طور کلی در روش بیزی با توجه به اطلاعات در نظر گرفت. به

شود گذشته برای پارامترهای مدل توزیع پیشین در نظر گرفته می

نمایی در ضرب تابع درستو سپس توزیع پسین متناسب با حاصل

شود و در نهایت برآورد بیزی توزیع توأم پیشین در نظر گرفته می

 Fernando andود )شپارامترها از میانگین توزیع پسین محاسبه می

2013Garrick .) 

ای از جمله عدم های چند مرحلههای روشدلیل محدودیتبه

های اخیر از روش تک استفاده همزمان اطلاعات در مدل، در سال

ژنومی برای برآورد  خطی نااریب بینیپیش بهترین ایمرحله

 به توجه با دیگر، طرف از شود.ارزش اصلاحی ژنومی استفاده می

 جمعیت موجود در افراد ژنوتیپ بسیاری از تعیین هزینه بالای

 محدودیت این برای غلبه برای های مناسبحلراه یکی مرجع،

جای تعیین ژنوتیپ تمامی افراد، هکه ب است روشی از استفاده

 اندنشده ژنوتیپ تعیین که ای حیواناتیشجره اطلاعات بتوان از

 و شده ژنوتیپ افراد اطلاعات از ایمرحلهتک روش. گرفت بهره

 استفاده ژنومی اصلاحی ارزش برآورد برای همزمان طوربه نشده

 ماتریس و ایشجره خویشاوندی ماتریس روش این در. نمایدمی

 ماتریس یک داخل همزمان طوربه نشانگری خویشاوندی

در (. Christensen and Lund 2010شوند )می جمع خویشاوندی

ای، طور همزمان از اطلاعات شجرهبهای مرحلهروش تک

رکوردهای فنوتیپی و اطلاعات افراد تعیین ژنوتیپ شده، برای 

(. Aguilar et al. 2010شود )بینی ارزش اصلاحی استفاده میپیش

  مقدمه
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ای اخیراً روش مطالعه پویش کل ژنومی برپایه رویکرد تک مرحله

ی بینی ارزش اصلاحی ژنوم( و پیشWssGWASشده ) دهیوزن

های مختلف از جمله گاو و گوسفند طور موفقیت آمیز در گونهبه

و مرغ انجام شده است و منجر به شناسایی نواحی ژنومی و 

های کاندیدای جدید مرتبط با صفات مهم اقتصادی شده است ژن

( et al.; Guarini 2017 et al.Lourenco  ;2016 et al. Zhang

; 2019.) 

( آنالیز پویش کل ژنومی Zhao et al. 2021ژئو و همکاران )

 با مرتبط صفات دهی شده برایای وزنبراساس روش تک مرحله

وزن بدن، وزن پشم ناشور، طول استاپل، قطر الیاف، ضریب 

جام تغییرات قطر الیاف و تعداد کمپ گوسفندان نژاد مرینوس ان

ه ددادند. میزان واریانس ژنتیکی افزایشی توجیه شده براساس 

، 63/4، 58/5پنجره ژنومی با بیشترین میزان واریانس برابر با 

ن ترتیب برای صفات میانگیدرصد به 90/3و  88/3، 51/3، 93/6

 اپل،قطر الیاف، ضریب تغییرات قطر الیاف، تعداد کمپ، طول است

های کاندیدای وزن پشم ناشور و وزن بدن گزارش کردند و ژن

BNC1 ،CHRNB1 ،CHRNB1  وIGFBP4  نیز در این مناطق

ی پویش کل ژنومی مطالعه ژنومی گزارش شده بود. همچنین

ای تصحیح شده مکرر در گاوهای براساس روش تک مرحله

ایی های هلشتاین با جرسی با هدف شناسشیری هلشتاین و آمیخته

شان یج نمناطق ژنومی مؤثر بر تولید و ترکیبات شیر انجام شد، نتا

شی برای با بیشترین واریانس ژنتیکی افزایمنطقه ژنومی  10داد که 

، 03/17ترتیب حدود تولید شیر، مقدار چربی و مقدار پروتئین به

کردند و درصد از واریانس ژنتیکی را توجیه می 73/11و  88/9

، CDH2 ،DGAT1 ،GRINA ،LIPAهای کاندیدای شامل ژن

PGR ،VPS28 ،MAF1 و FTO ( بودندRaschia et al. 2020 .)

 هدف از انجام پژوهش حاضر، بررسی کارایی روشبنابراین 

( با WssGWASدهی شده )ای وزنپویش ژنومی تک مرحله

ی و برای برآورد میزان واریانس ژنتیک B ای بیزروش تک مرحله

توجیه شده در حیوانات ژنوتیپ شده و نشده و متعاقب آن 

 صفات مهم های کاندیدای مرتبط باشناسایی مناطق ژنومی و ژن

  باشد.اقتصادی در یک جمعیت گوسفندان نژاد شیری می

 

 

مربوط به شجره و رکوردهای مرتبط  اطلاعات از پژوهش این در

با تولید شیر، مقدار و درصد چربی شیر، مقدار و درصد پروتئین 

در  2016تا  2006های های بدنی که طی سالشیر و معیار سلول

و  Di Gerlandoگوسفندان شیری نژاد وال دل بلیسی که توسط 

د شآوری شده بود، استفاده ( جمع2019همکاران )

(
https://osf.io/ajwcb/?view_only=92ab35dec6564d28bcc25

9c549509a0b در فایل شجره تعداد کل حیوانات، پدر و مادرها .)

رأس دام بود. آمار توصیفی صفات  2548و  178، 5534برابر با 

 ارائه شده است. 1مورد مطالعه در جدول 

DNA 481 هایاز آرایه استفاده رأس از گوسفندان با Illumina  

OvineSNP50K استاندارد پروتکل براساس Illumina  تعیین

هایی که از SNP. (Di Gerlando et al. 2019شده بودند ) ژنوتیپ

لی )نشانگرهای با حداقل فراوانی آل تمام مراحل کنترل کیفیت

بور کردند، ع( 95/0و میزان فراخوانی آللی بالاتر از  02/0بالاتر از 

ها ی آنواینبرگ برا -تعادل هاردی P-Valueهایی که SNPسپس 

(، کنار گذاشته شدند. >10P-6داری بود )تر از سطح معنیبزرگ

 بندیلایه جودو عدم یا وجود بررسی برای تحقیق این همچنین در

 ورمت فاکتور طریق از ژنومیک کنترل روش از استفاده با جمعیتی

 Q-Q هایپلات ترسیم و PLINK افزارنرم در( λ) جمعیتی کنترل

در نهایت بعد از  .شد بررسی( SNPEVGWin_3.2) افزارنرم در

برای  SNP 37228رأس میش و  469کنترل کیفیت تعداد 

های تک آنالیزهای مطالعه پویش کل ژنومی بر پایه روش

 ای باقی ماندند. مرحله

 تصحیح شده مکررای آنالیز پویش کل ژنومی به روش تک مرحله

(WssGWAS ) 

 حیاصلا ارزش محاسبه و ژنتیکی ارزیابی برای استفاده مورد مدل

 (:Sutera et al. 2021( بود )1به شکل )رابطه  مطالعه مورد صفات

       
رابطه )1( 

 

: بردار β: بردار رکوردهای فنوتیپی مورد بررسی؛ yدر این رابطه؛ 

 5سطح(، شکم زایش ) 2اثرات عوامل ثابت شامل تیپ تولد )

  هاواد و روشم
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: htd سطح(؛ 4سطح( و سن اولین زایش ) 2سطح(، فصل زایش )

: بردار اثرات aگیری؛ بردار اثر متقابل بین گله و روزهای نمونه

 X: بردار اثرات محیط دائمی مادری؛  pتصادفی ژنتیکی افزایشی؛

مانده است. : بردار اثر تصادفی باقیeهای ضرایب و ماتریس Zو 

ای کمک روش ژنومی تک مرحلهمطالعه پویش کل ژنومی بهدر 

(2019 et al.Zhou به ) طور همزمان از منابع اطلاعاتی شامل کلیه

اطلاعات ژنوتیپ، شجره و فنوتیپ افراد دارای اطلاعات ژنوتیپ 

شود. در این روش از ترکیب و بدون اطلاعات ژنوتیپ استفاده می

( G) هاSNPماتریس روابط خویشاوند ژنومی براساس اطلاعات 

( و تشکیل ماتریس Aای )و ماتریس روابط خویشاوندی شجره

های اصلاحی ژنومی بینی ارزش(، برای پیشHترکیبی جدید )

(GEBV و سپس محاسبه اثر هر نشانگر )SNP شود.استفاده می 

عنوان ماتریس روابط خویشاوندی ترکیبی بوده و به Hماتریس 

دهنده معکوس ، نشان( از 2معکوس آن عبارت است ) رابطه 

، معکوس ماتریس ای؛ ماتریس روابط خویشاوندی شجره

 و  SNPخویشاوندی ژنومی براساس اطلاعات نشانگرهای 

معکوس ماتریس روابط خویشاوندی براساس اطلاعات شجره 

ها در دسترس است مربوط به حیواناتی که اطلاعات ژنوتیپ آن

(Misztal et al. 2019.) 
 

     
  

، از پویش کل ژنومی تک SNPبا توجه به متفاوت بودن اثر هر 

 .Wang et al( استفاده شد )WssGWASدهی شده )ای وزنمرحله

 SNP(، که در آن ماتریس خویشاوندی ژنومی و اثرات 2012

براساس اهمیت نسبی روی صفت، تصحیح و در نهایت سبب 

ها در هر مرحله تکرار SNPشوند. وزن دادن به افزایش صحت می

(iterationبراساس ر )( وش پیشنهادیVanRaden 2008 تحت )

که نتایج دو مرحله انجام شد. زمانی Aعنوان روش غیر خطی 

یکسان شوند،  ژنومی بینیپیش صحت برآورد میزان نظر متوالی از

شوند )در پژوهش تکرار متوقف و نتایج مورد استفاده واقع می

 عبارت دیگر از تکرار سومحاضر تکرار دوم از پنج تکرار(. به

طور آهسته کاهش یافت. نتایج بینی ژنومی بهمیزان صحت پیش

های این تحقیق براساس واریانس ژنتیکی توجیه شده توسط پنجره

(SNP window )1  مگابازی ازSNP( های مجاورMoving 

windowsای مورد عبارت دیگر روش پنجره( ارائه شده است. به

 n Mb window of adjacent استفاده در این پژوهش، روش

SNPs باشد و مقدار میn  مگاباز در نظر گرفته شده است.  1برابر

اٌمین ناحیه ژنومی از iبرای برآورد واریانس ژنتیکی توجیه شده در 

 د: شاستفاده  3رابطه 

 

 

 
مین ناحیه ژنومی تحت اiٌ: ارزش ژنتیکی در (،3در رابطه )

مین نشانگر اjٌبردار اثر ژنی از  واریانس ژنتیکی کل، مطالعه، 

SNP  اثر  برای کل افراد وj اٌمین نشانگرSNP  در داخلi امٌین

افزارهای از نرم WssGWASناحیه ژنومی. جهت انجام آنالیزهای 

BLUPF90  وpostGSf90  46/1نسخه (Misztal et al. 2019) 

انس همچنین برای برآورد اجزای واریانس و کووارید. شاستفاده 

برنامه  REMLf90افزاری و پارامترهای ژنتیکی از بسته نرم

blupf90  شاستفاده( دMisztal et al. 2013.) 

-SSای بیزی )آنالیز پویش کل ژنومی بر پایه روش تک مرحله

BayesB) 

( و Lee et al. 2017ای بیزی مطابق با )های تک مرحلهمدل روش

 بود: 4صورت رابطه به

 

   

 

بردار رکوردهای فنوتیپی برای حیوانات ژنوتیپ  (، 4در رابطه )

میانگین ،، شده و نشده، 

های اصلاحی بین حیوانات ژنوتیپ شده و تفاوت ارزش کل و

برابر با ماتریس   ،ماتریس طرح، Zنشده. 

حیوانات ژنوتیپ شده  SNPهای ژنوتیپی نشانگر کوواریت

های ژنوتیپی نشانگر ، ماتریس کوواریت و

SNP  حیوانات ژنوتیپ نشده که از طریق خویشاوندان ژنوتیپ

 بردار اثر مانده امپیوتیشن و بردار باقی شده امپیوت شده است. 

های طرح هستند که ماتریس و مانده. همچنین باقی تصادفی
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های اصلاحی حیوانات ژنوتیپ نشده و شده رکوردها را به ارزش

 دهند.ارتباط می

براساس بیشترین  πمقدار پارامتر  Bای بیزدر روش تک مرحله

 .Lee et alواریانس ژنتیکی توجیه شده برآورد شده، استفاده شد )

ای بیزی از بسته منظور اجرای روش تک مرحله(. به2017

 JULIAنویسی ( در زبان برنامه5/8/0)نسخه  JWASافزاری نرم

که برای تجزیه و  طوریه(. بCheng et al. 2018د )شاستفاده 

( MCMCاز زنجیره مارکوف مونت کارلو ) های مرتبطتحلیل داده

نمونه برای  5000نمونه و شامل  50000ای به طول با زنجیره

های توزیع پسین نمونه بعدی برای استنباط 45000گیری و قلق

 استفاده شد. 

پس از انجام آنالیزهای پویش کل ژنومی و انتخاب بهترین مدل 

یه شده صفت آماری برمبنای بیشترین واریانس ژنتیکی توج

 دارای که اولی ژنومی پنجره مربوطه و سپس با انتخاب ده

 بودند، شده توجیه افزایشی ژنتیکی واریانس میزان بیشترین

 Yinشده ) گرفته نظر در اصلی ژنومی مناطق و هاپنجره عنوانبه

et al. 2019; Otto et al. 2020; Zhao et al. 2021 و برای ،)

و  BioMartهای بیوانفورماتیکی با استفاده از پایگاهآنالیزهای 

Genome Data Viewer  و جستجو براساس نسخه ژنومی

د. برای تفسیر بهتر عملکرد ش( شناسایی Oar v4.0گوسفند )

  GeneCardsهای اطلاعاتی آنلایندست آمده از پایگاههای بهژن

(http://www.genecards.org )وUniProtKB  

(http://www.uniprot.org ) استفاده شد. در نهایت آنالیزهای

شناسی و های کاندیدا از طریق آنالیز هستیعملکردی ژن

افزار آنلاین ( با استفاده از نرمKEGGها )مسیرهای زیستی ژن

Panther (http://pantherdb.org/.انجام شد ) 

 

پذیری، نسبت واریانس های کو)واریانس(، وراثتبرآورد مؤلفه

محیطی دائمی به واریانس فنوتیپی و تکرارپذیری صفات مورد 

پذیری ارائه شده است. کمترین مقدار وراثت 1بررسی در جدول 

دلیل اهمیت تواند بههای بدنی که میصفت معیار سلول مربوط به

اثر عوامل محیطی بر تغییرپذیری این صفت باشد که با نتایج 

 .Marina et alدر مطالعات قبلی مطابقت دارد )گزارش شده 

(. میزان تکرارپذیری صفات مورد مطالعه از کم تا متوسط 2020

 .Komprej et alبود که با نتایج مطالعات دیگر مطابقت داشت )

دهد که تکرارپذیری صفات مرتبط (. این برآوردها نشان می2009

که  طوریبه باشد،با تولید و ترکیبات شیر کم تا متوسط می

منظور افزایش عملکرد گله طی رکوردهای مختلف تولیدی در به

گیری در مورد حذف میش براساس خلال طول عمر میش تصمیم

 یک رکورد تولیدی از صفات تولید دارای دقت کمی است.

بندی جمعیتی که ناشی از تفاوت در فراوانی آللی زیر لایه

ترک و همچنین میزان دلیل تفاوت ژنتیکی جد مشها بهجمعیت

تواند نتایج یک مطالعه ارتباط ژنومی را با مشکل خویشاوندی می

شود که مواجه نماید چرا که در مطالعات پویش ژنومی فرض می

باشد. علاوه بر این، در نظر گرفتن جامعه مورد مطالعه همگن می

 کاذب مثبت نتایج تواند منجر به کاهشاثرات خویشاوندی می

 (.Ahbara et al. 2019) شود( اول نوع خطای)

 
 های توصیفی صفات مرتبط با تولید و ترکیبات شیر گوسفندآماره -1جدول 

انحراف ±میانگین تعداد رکورد صفت 

 استاندارد

ضریب 

 تغییرات )%(

-حداقل

 حداکثر

واریانس 

ژنتیکی 

 افزایشی

واریانس محیط 

 دائمی

 تکرارپذیری وراثت پذیری

 16/0±02/0 10/0±03/0 96/16 81/24 62-4140 91/41 1318±552 15008 تولید شیر )گرم(

-91/3 34/38 06/91±91/34 15008 مقدار چربی )گرم(

53/393 

103 66 03/0±06/0 02/0±16/0 

 18/0±03/0 11/0±03/0 073/0 127/0 80/10-53/2 41/15 08/7±09/1 15008 (%) درصد چربی

-93/2 52/39 43/75±81/29 15008 (گرم) پروتئین مقدار

98/238 

71 44 03/0±09/0 02/0±14/0 

 24/0±02/0 15/0±03/0 030/0 058/0 14/2-10/8 16/11 80/5±65/0 15008 (%) درصد پروتئین

 17/0±01/0 04/0±02/0 367/0 0121/0 1-31/5 27/0 67/2±72/0 15008 بدنی هایسلول معیار

  نتایج و بحث
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ائه ار 1مرتبط با صفات ساختاری بدن در شکل  Q-Qهای پلات

( λشده است. چندین روش برای تخمین کنترل تورم ژنومیکی )

 گر میانه اجرا شد.وجود دارد که در این تحقیق روش تخمین

بندی ( وجود لایهλ˃1) 1تر از فاکتور تورم کنترل جمعیتی بزرگ

 مبدالادهد. فاکتور و یا خطای تعیین ژنوتیپ را نشان می جمعیتی

برای صفات مورد  PLINKپیوستگی در  تجزیه و تحلیلاز طریق 

 درصد و مقدار شیر، مطالعه محاسبه شد که برای صفات تولید

بدنی  هایسلول معیار و شیر پروتئین درصد و مقدار شیر، چربی

ود ب 009/1و  084/1  ،071/1، 035/1، 006/1،  012/1ترتیب به

نشان  بودند و 1شود تقریباً برابر با طور که مشاهده میکه همان

بندی جمعیتی برای اجرای تجزیه و دهنده عدم وجود لایه

تر کهای پویش کل ژنومی بود. در مطالعاتی که لامبدا کوچتحلیل

یتی است نیازی به تصحیح اثرات ساختار جمع 1یا مساوی  1/1ار 

 (.El-Halawany et al. 2016نیست )

 1های میزان واریانس ژنتیکی افزایشی توجیه شده در قالب پنجره

به تفکیک  ssBayesBو  WssGWASهای مگابازی براساس روش

طور که ملاحظه اند. همانارائه شده 3و  2های هر صفت در شکل

 آمده دستهب شده توجیه افزایشی ژنتیکی واریانس شود میزانمی

 به نسبت WssGWAS برتری از حاکی هاSNP از استفاده هنگام

 مگابازی با بیشترین 1ژنومی  بود. ده پنجره SS-BayesBروش 

واریانس ژنتیکی توجیه شده )مناطق ژنومی کاندیدا( برای صفات 

تولید شیر، میزان چربی، درصد چربی، میزان پروتئین، درصد 

، 37/5، 04/4، 49/3ترتیب های بدنی بهپروتئین و معیار سلول

دست هب WssGWASدرصد براساس روش  24/5و  80/3، 09/4

میزان  SS-BayesB(. در مقابل با استفاده از روش 1آمد )شکل 

مگابازی برای  1واریانس ژنتیکی توجیه شده توسط ده پنجره 

صفات تولید شیر، میزان چربی، درصد چربی، میزان پروتئین، 

، 89/3، 06/3ترتیب های بدنی بهر سلولدرصد پروتئین و معیا

 (. 2دست آمد )شکل هدرصد ب 95/2و  43/2، 35/2، 07/4
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

( و FY(، مقدار چربی )%Fچربی )(، درصد PY(، مقدار پروتئین )%P(، درصد پروتئین )MYتولید شیر ) برای صفات تولید و ترکیبات شیر. Q-Qپلات های  -2شکل 

(.SCSهای بدنی )معیار سلول
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کی ژنتی توان به توزیع مقدار محدودی واریانسدلیل این امر را می

ژنیک( دانست که در نتیجه )صفات پلی QTLبر تعداد زیادی 

در ارزش ژنتیکی کل کاهش یافته است و قدرت  QTLسهم هر 

کاهش یافته است.   Bمدل بیزی همراه با انتخاب متغیر بیز

سهم یکسانی  WssGWASعبارت دیگر با توجه به اینکه روش به

که در دهد، در حالیاز واریانس را برای نشانگرهای اختصاص می

اده انگر دهای متفاوتی به نشبرحسب توزیع پیشین وزن  Bبیز مدل

 (.  2013Fernando and Garrickشود )می

در پژوهشی که با استفاده از اطلاعات مرتبط با تولید شیر و 

ای انجام ترکیبات چربی و پروتئین شیر در گاوهای هلشتاین کره

در مقایسه با روش چند  GBLUPای شده بود. روش تک مرحله

کرد و را توجیه میمیزان واریانس ژنتیکی بیشتری  Bای بیز مرحله

های ژنومی کاندیدای بالاتری شناسایی شده همچنین تعداد پنجره

ای برای شناسایی (. همچنین در مطالعه et al.Lee 2019بود )

 ویروسی نکروز مناطق ژنومی کاندیدای مرتبط با صفت بیماری

 آلای قزل های ماهی( در جمعیتIHNVعفونی ) هماتوپویتیک

مورد  SS-BayesBو  WssGWASدو روش آماری  کمان رنگین

در قالب  WssGWASارزیابی قرار گرفت. روش آماری 

مگابازی میزان واریانس ژنتیکی افزایشی  1های ژنومی پنجره

را توجیه نمود و  SS-BayesBبیشتری در مقایسه با روش 

 .Vallejo et alد )شهای بیشتری شناسایی QTLهمچنین تعداد 

2019.) 

با بیشترین  WssGBLUPده پنجره ژنومی حاصل از روش  از میان

ها های که داخل آنمیزان واریانس ژنتیکی توجیه شده، پنجره

های کاندیدای مکانی مرتبط با صفات مورد بررسی شناسایی ژن

گزارش شده است. میزان واریانس ژنتیکی  2شده بودند در جدول 

مگابازی در  1می های ژنووسیله هر یک از پنجرههتوجیه شده ب

تحقیق حاضر مطابق با نتایج گزارش شده در ارتباط با شناسایی 

مناطق ژنومی مرتبط با درصد چربی شیر و درصد پروتئین شیر 

ای بیزی در گاوهای با استفاده از روش تک مرحله( ˃37/0)

در  (.Ariyarathne et al. 2021باشد )شیری آمیخته نیوزلندی می

با صفت تولید شیر  SNPهای ارتباط پنجره، نتایج a-2شکل 

های های ژنومی حاوی ژنترین پنجرهشود. مهممشاهده می

ترتیب روی دو ناحیه ( به2کاندیدای مرتبط با صفت )جدول 

درصد، کروموزوم  64/0با بیان حدود  6مختلف کروموزوم شماره 

با  4درصد و کروموزوم شماره  31/0با توضیح حدود  3شماره 

درصد از واریانس ژنتیکی افزایشی صفت  29/0یح حدود توض

های کاندیدای مهم شناسایی شده مرتبط با تولید شیر بودند. از ژن

 اشاره کرد. LEPو  PPARGC1A ،LYPLA1های توان به ژنمی

های درگیر در نقش واسطه در بیان ژن PPARGC1Aژن 

. این ژن متابولیسم اکسیداتیو، سنتز چربی و گلوکونئوژنز دارد

های محل متابولیسم چربی، گلوکز و وظیفه قابل توجهی در بافت

تعادل انرژی دارد. با توجه به نقش اساسی ژن کاندیدای 

PPARGC1A  در متابولیسم گلوکز، چربی و انرژی به احتمال زیاد

این ژن فرآیندهای متابولیکی را در طول دوره شیرواری در 

توانایی فراهم آوردن نیازهای  کند وگاوهای شیری را تنظیم می

(.  et al.Khatib 2007متابولیکی دام را در دوره شیرواری دارد )

با  PPARGC1Aداری بین چندشکلی موجود در ژن ارتباط معنی

صفات تولید شیر، میزان و درصد پروتئین شیر گاوهای هلشتاین 

 (. et al. Fontanesi 2014ایتالیایی گزارش شده است )

نقش اساسی در تنظیم ترشح پرولاکتین، خوراک  LYPLA1ژن 

(. ارتباط 2012t al. ePerry -Lindholmمصرفی و رشد دارد )

 Chiosبا تولید شیر گوسفندان شیری  LYPLA1داری بین ژن معنی

(. همچنین ژن کاندیدای  et al.Banos 2019گزارش شده است )

LEP م انرژی، نقش کلیدی در تنظیم مصرف خوراک، متابولیس

داری بین باروری و پراکنش بافت چربی دارد. ارتباط معنی

ی چندشکلی در ژن لپتین با تولید شیر در گوسفندان نژاد نجد

 (. et al.Mahmoud 2014گزارش شده است )

با صفات  SNPهای پنجره نتایج ارتباط c-2و  b-2در شکل 

 هایپنجرهترین شود. مهمدرصد و میزان چربی شیر مشاهده می

 با توضیح 25ترتیب روی کروموزوم شماره ( به2ژنومی )جدول 

 37/0با توضیح حدود  3درصد، کروموزوم شماره  48/0حدود 

درصد از  35/0با توضیح حدود  1درصد و کروموزوم شماره 

 واریانس ژنتیکی افزایشی صفت بودند. 

بی چرهای کاندیدای شناسایی شده مرتبط با میزان و درصد از ژن

اشاره  CHRM3و  CACNA1C ،PTPN1های توان به ژنشیر می

 کرد. 
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( میزان c( درصد چربی؛ b( تولید شیر؛ a مگابازی مرتبط با 1های نمودارهای منهتن ارتباط و درصد واریانس ژنتیکی افزایشی توجیه شده حاصل از پنجره -2شکل 

 .GBLUPای های بدنی مبتنی بر روش تک مرحله( امتیاز سلولf( میزان پروتئین؛ e( درصد پروتئین؛ dچربی؛ 

 

در مطالعات قبلی  CACNA1Cها، ژن کاندیدای که از بین این ژن

داری با پروفایل اسیدهای چرب شیر در گوسفندان ارتباط معنی

 et al.Rovadoscki گزارش شده است ) Santa Inêsشیری نژاد 

باشد. با مقدار کلسترول شیر مرتبط می 1PTPN(. ژن 2018

در متابولیسم لیپید نقش داشته و ارتباط  PTPN1همچنین ژن 

 Do) داری بین این ژن با مقدار چربی شیر گزارش شده استمعنی

2018et al.  در شکل .)d-2  وe-2های ، نتایج ارتباط پنجرهSNP 

با صفات مرتبط با درصد و میزان پروتئین شیر ارائه شده است. 

 39/0که حدود  2مهمترین منطقه ژنومی روی کروموزوم شماره 

درصد از واریانس و پس از آن منطقه ژنومی روی کروموزوم 

از  کنند.درصد از واریانس را توجیه می 35/0که حدود  9شماره 

های رصد پروتئین، ژندار مرتبط با میزان و دهای معنیژن

 دست آمد. هب ANGPT1 و PCSK5کاندیدای 
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داری با صفات مرتبط با کیفیت گوشت ارتباط معنی PCSK5ژن 

همچنین در  (. 2019Leiدر گاوهای گوشتی گزارش شده است )

ری دا( ارتباط معنیJiang et al. 2019مطالعه جیانگ و همکاران )

با صفات مرتبط با ترکیبات شیر  ANGPT1بین چند شکلی در ژن 

 در گاوهای هلشتاین چینی گزارش کردند.

با صفت معیار  SNPی ها، نتایج ارتباط پنجرهf-2در شکل 

 دو ترین منطقه ژنومی رویهای بدنی ارائه شده است. مهمسلول

و  درصد از واریانس 90/0و حدود  3منطقه از کروموزوم شماره 

 67/0حدود  6پس از آن منطقه ژنومی روی کروموزوم شماره 

یی های کاندیدای شناساکنند. ژندرصد از واریانس را توجیه می

های توان به ژنهای بدنی میشده مرتبط با صفت معیار سلول

IL26 ،IFNG  وNEGR1 .اشاره کرد 

 افزایش و یافته افزایش شیر تولید شیری گاوهای ژنتیکی بهبود با

 پستان ورم نظیر هابیماری برخی به دام حساسیت موجب تولید

 که است پستانی غدد تورمی بیماری یک پستان ورم. است شده

 وسیلهبه بیماری این. شودمی ایجاد پستان داخل عفونت وسیلهبه

 که آیدمی وجودبه قارچی و باکتریایی هایپاتوژن از وسیعی طیف

 افزایش و پستان در دفاعی و ایمنی سیستم شدن فعال سبب

 شیر کیفیت و تولید کاهش. شودمی شیر در سوماتیک هایسلول

 این به ژنتیکی مقاومت افزایش. است بیماری این سوء اثرات از

 است، شیری گاو پرورش در بیماری ترینهزینه پر که بیماری

 .گیرد قرار نظر مد نژادی اصلاح هایبرنامه در تواندمی

های پروتئینی قابل حل در ها خانواده بزرگی از مولکولسایتوکین

که  طوریآب هستند که نقش تنظیمی در پاسخ به التهاب دارند. به

 IL26هم در ایمنی ذاتی و هم در ایمنی اکتسابی نقش دارند. ژن 

های ایمنی دارند نقش کلیدی در پاسخها، هم جزو گروه سایتوکین

(Dzomba et al. 2023.) ( در مطالعه وانگ و همکارانWang et 

al. 2020)  ژنIL26  در ارتباط با ایمنی ذاتی با بیماری ورم پستان

آلوده شده توسط باکتری استرپتوکوکوس آرئوس در گاوهای 

 شیری هلشتاین چینی گزارش شده است.
 

 های کاندیدای شناسایی شدهدن و ژنبمگابازی با بیشترین درصد واریانس ژنتیکی افزایشی توجیه شده مؤثر بر صفات ساختاری  1های ژنومی پنجره -2جدول 

میزان واریانس ژنتیکی توجیه  های کاندیداژن

 شده )%(

 صفت  کروموزوم باز(شروع )جفت باز()جفت انتها

 تولید شیر     

PPARGC1A 337/0 48496456 47499788 6  

LYPLA1, FAM13A, NAP1L5 311/0 41445859 40445167 6  

LYG2, MRPL30, MITD1, C2orf15, MYH9, 

TSGA10, MGAT4A 
310/0 108707604 107748212 3  

KCND2, LEP, TSPAN12 291/0 93383584 92470191 4  

     
درصد و مقدار چربی 

 شیر

ATP6V1E1, TUBA8, CDC42EP1, LGALS2, 

GGA1, CACNA1C, U6, PDXP 
376/0 230350131 229350131 3  

ROBO2, U2 357/0 157082096 156102645 1  

UBE2V1, CEBPB, PTPN1, PARD6B, 
BCAS4, DPM1, KCNG1, MOCS3 

301/0 82519944 81534944 13  

ZNF248, BMS1, CHRM3, ZNF33B 483/0 13278443 12322443 25  

DRGX, ERCC6, SLC18A3, C25H10orf53, 
OGDHL, PARG, TIMM23B, SNORA74, 

MARCHF8, ZFAND4 

419/0 
46293771 

45303771 25  

 مقدار پروتئین     

VPS13A, FOXB2, GCNT1, RFK, PCSK5 393/0 64303381 63313028 2  

ANGPT1, ABRA, OXR1 354/0 78625358 77706323 9  

 بدنی هایسلول معیار     

LAP3, MED28, FAM184B, DCAF16, 
NCAPG, LCORL 

677/0 42727105 41728563 6  

LMO3, MGST1, SLC15A5, PEX26, STRAP 484/0 214351547 213347420 3  

CPM, SLC35E3, NUP107, RAP1B, MDM1, 
IL22, IL26, IFNG 

421/0 162705420 161701025 3  
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ه کالتهابی است -( یک سایتوکین پیشIFNGگاما )-اینترفرون

اهمیت آن در پاسخ ایمنی در مواجه با تهاجمات میکروبی 

ای (. در مطالعه 2009et al. Pinedoخوبی مشخص شده است )به

ر های کلیدی دخیل در ورم پستان بالینی دبا هدف شناسایی ژن

گرهای کلیدی عنوان یکی از تنظیمبه IFNGگاو شیری، ژن 

  .( 2018et al. Sharifi) گزارش شده است

 گیری کلینتیجه

-SSو  WssGWASای در این پژوهش کارآیی روش تک مرحله

BayesB های با هدف شناسایی مناطق کروموزومی و ژن

صفات مهم اقتصادی در گوسفندان شیری  کاندیدای مرتبط با

عملکرد بهتری در  WssGWASای انجام شد. روش تک مرحله

در توجیه میزان واریانس ژنتیکی از  SS-BayesBمقایسه با روش 

خود نشان داد و مناطق ژنومی کاندیدای جدیدی را شناسایی کرد. 

در های کاندیدای شناسایی شده با توجه به عملکرد بیولوژیکی ژن

ها در بروز فنوتیپی صفات رسد این ژننظر میاین پژوهش، به

کنند، در مرتبط با تولید و ترکیبات شیر گوسفند نقش ایفا می

ای توان کارآیی روش پویش کل ژنومی تک مرحلهنتیجه می

GBLUP  برای پویش ژنومی صفات تولیدی اقتصادی را نیز مورد

 تأیید قرار داد.
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