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Introduction: In addition to focusing on the improvement of economic traits through genetic 

advancements, it is essential to maintain genetic diversity within populations. This diversity is crucial 

for adapting to environmental and economic changes in the future, as well as for ensuring an effective 

response to the selection of traits (Barker, 2001). Genetic diversity serves as a foundational element 

of future breeding programs, encompassing genetic differences among individuals, families, or 

populations. Single nucleotide polymorphism (SNP) markers indicate mutations at a single base in 

the genome and are widely used in livestock populations. They help investigate genetic diversity 

among breeds, ascertain the purity of livestock products, identify the locations of genes associated 

with significant economic traits, and estimate breeding values (Yang et al., 2013). Various methods 

are employed to estimate inbreeding coefficients, including those based on the genomic relationship 

matrix (FGRM), homozygosity (FHOM), and homozygosity blocks (FROH). In studies of genetic 

diversity, linkage disequilibrium (LD) reflects the non-random association of alleles at different 

genetic locations. Tracking changes in linkage disequilibrium serves as an indicator of selection 

changes over time (De Roos et al., 2008). Additionally, identifying linkage disequilibrium or 

haplotype blocks aids in the design of association studies and the detection of genetic diversity in 

quantitative traits (Khatkar et al., 2007). A key statistic for assessing genetic diversity is the effective 

population size (Ne), which represents the number of individuals in an ideal population that 

influences gene frequency changes in future generations (Gutiérrez et al., 2009). Ne is a crucial 

parameter in population genetics due to its direct relationship with inbreeding and the decline of 

genetic diversity within the population. Overall, understanding the genetic diversity of existing 

populations is vital for effective selection and the implementation of breeding programs at breeding 

stations. Therefore, the purpose of this research is to investigate genetic diversity and estimate 

inbreeding in various dairy and meat cattle breeds using molecular markers. This will involve 

estimating the genomic inbreeding coefficient, examining linkage disequilibrium, and determining 

effective population size. 

Material and methods: This study utilized genomic information from 16 cattle breeds, categorized 

into four groups: Dairy Breeds: Holstein, Brown Swiss, Jersey, and Guernsey. American Beef Cattle 

Breeds: Angus, Beef Master, Brahman, and Santa. European Beef Cattle Breeds: Hereford, 

Limousine, Charolais, and Ramangoula. Beef Cattle Breeds from Other Regions: Gir, Dama, Nellore, 

and Piedmontese. Blood samples from all the dairy and beef cattle breeds were genotyped using a 

700k SNP chip. The genomic data was extracted from the Widde database. Quality control of the 

genotype data was performed using Plink v1.9 (Purcell et al., 2007). Principal component analysis 
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(PCA), based on a genomic relationship matrix, was conducted to provide a general overview of the 

genetic structure of the breeds using R v.3.6.2. PCA was also employed to identify and remove 

samples from each genetic group. In this study, inbreeding coefficients FGRM, FHOM, and FROH were 

estimated using Plink v.1.9 (Purcell et al., 2007) within the R environment v.3.6.2. Additionally, to 

assess genetic diversity, linkage disequilibrium (LD) and effective population size (Ne) statistics were 

estimated using Plink v.1.9 (Purcell et al., 2007) and SnePv1.1 (Barbato et al., 2015). 

Results and discussion: The results for observed and expected heterozygosity, along with the 

minimum allele frequency crucial parameters for assessing genetic diversity indicated the highest 

genetic diversity in the Beef Master and Santa breeds, while the Dama and Tellor breeds exhibited 

the lowest genetic diversity. The frequency of FGRM across various American, European, and other 

meat breeds showed that the genetic diversity among the studied breeds was relatively similar, 

suggesting adequate genetic diversity within these populations. The Piedmontese breed had the 

highest level of diversity, whereas the Angus and Hereford breeds had the lowest. The distribution 

and frequency of the calculated FHOM were largely consistent with the patterns observed from FGRM. 

The results indicated that the genetic diversity in dairy breeds, particularly in the Jersey breed, was 

lower than that in meat breeds, with the Piedmontese breed showing the highest genetic diversity in 

this context. Additionally, European meat breeds exhibited greater genetic diversity compared to 

other meat breeds. The inbreeding estimates derived from the FROH method were higher than those 

from the other two methods. Notably, the Jersey and Hereford breeds presented the highest frequency 

of estimated FROH, while the Piedmontese and Dama breeds showed the lowest. The results from 

linkage disequilibrium (LD) analysis demonstrated that as the distance between markers increased, 

the LD values decreased across all studied populations. Furthermore, LD was found to be higher in 

dairy breeds compared to meat breeds, indicating greater selection pressure and reduced genetic 

diversity in dairy cattle. According to the LD results, the Brahman breed exhibited the highest genetic 

diversity, while the Guernsey breed had the lowest. The current study also revealed that the effective 

population size (Ne) in dairy breeds was lower than in meat breeds in recent generations, with similar 

reduction patterns observed among meat breeds. Among meat breeds, Piedmontese and Limousine 

had the highest Ne, while the Beef Master breed had the lowest. In the dairy category, the Holstein 

showed the highest Ne, and the Brown Swiss the lowest. Overall, this study suggests that genetic 

diversity is greater in meat breeds than in dairy breeds. This finding highlights the significant 

selection intensity in dairy populations aimed at enhancing milk production. It is essential to design 

appropriate breeding programs to improve genetic diversity in livestock, particularly in dairy species, 

to safeguard against increasing inbreeding and the potential decline of productive traits. 
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 چکیده

بسیاری از صفات تولیدی را تحت تاثیر قرار داده و قدرت انتخاب ژنتیکی را محدود افزایش همخونی  :  زمینه مطالعاتی
 های شیری گاو شامل نژادمختلف    نژاد  16بررسی تنوع ژنتیکی و برآورد همخونی در با هدف  این مطالعه    : هدف.  سازدمی

،  بیف مستر، برهمن و سانتا(، گوشتی اروپایی  آنگوسگوشتی آمریکایی )  (،گرنزی  و   هلشتاین، براوون سوئیس، جرسی)
)هرفورد،  لیموزین،  شاروله  و رومانگولا(  و  سایر  نژادهای گوشتی )گیر، داما، نلور   و   پیدمونتست(  انجام شد.  روش کار:  

به    ( Ne)  اندازه موثر جمعیت(   LDعدم تعادل پیوستگی )(،  ROHFو    GRMF  ،HOMFاز ضرایب همخونی )  در این مطالعه
منظور بررسی تنوع ژنتیکی و برآورد همخونی استفاده شد . اطلاعات  ژنومی مربوط به نژادهای فوق   که با چیپ  700  
نرم- توسط  دادهها  تحلیل  و  گردید.  تجزیه  اطلاعاتی  Widde  استخراج  پایگاه  بودند   از  شده  ژنوتیپ  کیلوبازی  تعیین 

نرمافزار  R v.3.6.2  رسم  شد.   محیط  بسته  ggplot2  در  از  استفاده  با  گرافها  و  نتایج   نتایج:افزارplink  انجام 
نژادهای بیف مستر  بیشترین تنوع ژنتیکی در  نشان داد  حداقل فراوانی آللی  و    یگوسیتی مورد انتظار و مشاهده شده اهتروز

در نژادهای مختلف گوشتی آمریکایی،    GRMFمخونی به روش  هد.  بو لور  ننژادهای داما و  و کمترین تنوع ژنتیکی در    و سانتا
مربوط به نژاد ژنتیکی  بیشترین میزان تنوع  .  بود   نژادهااین  در  مشابه  تنوع ژنتیکی  هنده  اروپایی و سایر نژادها نشان د

با الگوی   یتا حدود  HOMFهم خونی به روش    میزانبود.  پیدمونتست و کمترین آن متعلق به نژادهای آنگوس و هرفورد  
نسبت به دو روش دیگر بیشتر بود. بیشترین  ROHFروش  بهمیزان همخونی محاسبه شده . اشتتطابق د GRMFحاصل از 

نتایج نشان مشاهده شد.  نژادهای پیدمونتست و داما    در  ROHF  میزان و کمترین  در نژادهای جرسی و هرفورد    ROHF  میزان
در نژادهای   تر ، که نشان دهنده تنوع ژنتیکی کم بیشتر استدر نژادهای شیری نسبت به نژادهای گوشتی    LDمقدار  داد که  
نژاد برهمن و کمترین میزان تنوع ژنتیکی مربوط مربوط به  بیشترین میزان تنوع ژنتیکی    ،LDتوجه به نتایج   با  بود.شیری 

های اخیر در نژادهای شیری کمتر نتایج اندازه موثر جمعیت نشان داد که اندازه موثر جمعیت در نسل.  بود به نژاد گرنزی  
باشد. بیشترین اندازه موثر در بین نژادهای گوشتی متعلق به نژاد پیدمونتست و لیموزین و کمترین از نژادهای گوشتی می

آن متعلق به نژاد بیف مستر بود. همچنین، بیشترین اندازه موثر در بین نژادهای شیری متعلق به نژاد هلشتاین و کمترین 
در نژادهای گوشتی نسبت به  میزان تنوع ژنتیکی  ر کلی  به طو   گیری نهایی:نتیجه  آن متعلق به نژاد براون سویس بود.

استفاده گسترده تر از تعداد محدودی اسپرم در  تواند به    می  مهم ترین دلیل این موضوع هم  .بودنژادهای شیری بیشتر  
های گاو شیری  شدت بالای انتخاب در جمعیت  در راستایاین موضوع    .مربوط باشدشیری    گاو  نژادهایتلقح مصنوعی  

 به منظور تولید شیر و فراوردههای لبنی است.
 

 ROHF ،GRMF ،LD ،eN  تنوع ژنتیکی، گاو شیری و گوشتی، همخونی،کلیدی:  واژگان
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 ه مقدم
ترین مشکلات صنعت گاو شیری  مهم  از  همخونیافزایش  

بطوریکه بر عملکرد تولید و  ،  استخیر بودها  دههطی چند  
تاثیر   گله  در  دام  ماندگاری  است.  گذاشتهمنفی  همچنین 

همخونی به طور مستقیم و غیر مستقیم عملکرد گاوهای  
شیری را برای صفات تولیدی و تولیدمثلی کاهش می دهد  

همکاران  یار-)گوتیرز و  مطالعات  (.  2020نسو  از  برخی 
درصد افزایش همخونی  یک  اند که به ازای هر  بیان کرده

صفات مرتبط    در کنارتولید شیر و ترکیبات آن    ، در گله
داشته توجهی  قابل  افت  تولیدمثل  مهمندابا  علت  .  ترین 

های  گاو  شیری   بهره-جمعیت  همخونی در  افزایش سطح
گیری از تلقیح مصنوعی با  استفاده  از  تعداد محدود  گاو-
نر  است که ضمن بهبود صفات مهم اقتصادی، منجر به 
کاهش  تنوع  ژنتیکی میشود  )بیس و همکاران،  2019(. 
که  نمو دند  بیان  همکاران  )2020(  و  گوتیرز-ریانسو 
مهمترین پیامد  ناشی  از   آمیزش خویشاوندی   کاهش  تنوع  
ژنتیکی  و  افزایش  فراوانی  ژنوتیپهای  هموزیگوت  کشنده  
و غیرکشنده است که منجر به کاهش اثرات غلبه و سایر  
اثرات غیرافزایشی می شود. متاسفانه، تنوع ژنتیکی  در  
جوامع گاوشیری  همچنان  در حال کاهش است که بیانگر  
است   خویشاوندی  آمیزش  از  حد  از  بیش  استفاده 

( به  Fضریب همخونی )  )ماکانجولا و همکاران،  2020(.  
بودن  احتمال یک   آلل   دو  یکسان  تبار  فرد  در  دلیل    به 

می گفته  همکاران  2015(.  امروزه  یکسان  و  )کیم  شود 
در  موثر  ژنومی  به   عنوان روشی  اطلاعات  از  استفاده 
اعتبارسنجی  ارتباطات خویشاوندی مورد استفاده قرار  
برای  رو  این  سوالو،  2016(  .  از  و  )شوپکه  میگیرند 
مولکولی  نشانگرهای  از  ژنتیکی  دقیقتر  تنوع  بررسی 
زمینه  استفاده میشود.  توسعه روشهای مولکولی در 
شناسایی چند شکلیهای  DNA  باعث توصیف ژنتیکی  
ضرا یب  شدهاست.  برای  تخمین  بالاتر  دقت  با  نژادها 
بر   مبنی  ضریب  مانند  مختلف  روشهای  همخونی  از 

( ژنومی  روابط  بر GRMFماتریس  مبتنی  ضریب   ،)
( مبتنی بر رشتهHOMFهموزایگوسیتی  های  ( و ضریب 

های در روش  شود. استفاده می  (ROHF)  هموزایگوسیتی 

GRMF    وHOMF    وابستهی  آللی  فراوان  بهی  همخون   برآورد  

اما  برآوردهای  مبتنی  بر  رشتههای  هموزیگوت  است، 
)Run of homozygosity(   مستقیماً  منعکس  کننده 
تأثی ر   فراوانی  آللی  سطح  هموزیگوسیتی  است  و   تحت 
شمساللهی  2024(.  ضریب   و  قرار  نمی گیرند   )محمدی 

ROHF  نشانگرهای    از  استفاده  با  SNP  شناسائی    به
همکاران  پردازد  )ویرس    و  رشتههای  هموزیگوت  می 
2024(.  رشتههای  هموزیگوت  بخشی از  توالی  ژنوم  است  
که  در   افراد   و   جمعیتها  مشترک  میباشد.  از این   بخش  
وقایع  ژنتیکی   یک  جمعیت،   تعیین  هموزیگوت  برای 
خصوص  در  میشود ،  که  میتواند   اطلاعاتی  استفاده 
تکامل جمعیتی  در   طول  زمان  ارائه  کند.  علاوه  بر  این، 
رشتههای  هموزیگوت  اطلاعات  مفیدی  در   مورد   روابط 
ژنتیکی   بین افراد در جمعیت  و   همچنین  امکان  تشخیص 
)آدو  و  آسیبهای  احتمالی  در  ژنوم  را  فراهم میآورد 
همکاران 2021(. محاسبه ضریب همخونی با استفاده از  
اطلاعات  رشتههای  هموزیگوت  نشانگرهای  ژنتیکی  

(ROHFبالاتر دقت  از  )ی  (  است   و رس  ویبرخوردار 
اطلاعات دقیقی   ROHFبا توجه به اینکه  (. 4202همکاران 

داده  و  امکان  ارائه  فرد  را  ژنوم  کل  از  اتوزیگوسیتی 
گذشته  را  و  حال  جمعیتهای  بین  همخونی  تشخیص 
محاسبه   روشهای  ترین  قدرتمند  آورد،  از  می  فراهم 
همکارن  میباشد  )شاوو  و  همخونی  ضرایب  تعیین 
بر   خونی  هم  اثر  بررسی  در   )2021( 2022(.  و یلسون 
صفات تولیدمثلی در گاو آمیخته نلور-انگوس در طی  4  

،  ROHF  در   یک درصد  شیافزا نسل، بیان نمود که به ازای  

 وزن از  شیر  گیری 0/05  ± 0/01 کاهش می یابد 
مطالعات   ژنتیکی،  در  پیوستگی  تنوع  تعادل    (LD)عدم 

های ژنی ها در مکانای از ارتباط غیرتصادفی آللنشانه
پیوستگی   تعادل  عدم  است.  عنوان شاخصی مختلف  به 

  زمان انتخاب در طول  وط به  بمر  تشخیص تغییراتبرای  
(. میزان عدم تعادل  2017و همکاران    غزل رود )به کار می

پیوستگی علاوه بر فاصله بین مارکرها به میزان اطلاعات 
دارد. بستگی  نیز  مارکر  در  جمعیت  موجود  های  در 

به دلیل افزایش رابطه خویشاوندی و   LDمیزان  ،کوچک
بلوک اشتراک  جمعیت،  افزایش  افراد  بین  هاپلوتیپ  های 

در یک    LD. در مجموع با افزایش میزان  یابدافزایش می
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جمعیت، تنوع ژنتیکی کاهش پیدا کرده و میزان همخونی  
از    دیگر  یکی  (.2022)طاهری و همکاران    یابدافزایش می

ها برای برآورد میزان تنوع ژنتیکی اندازه  ترین آمارهمهم
به تعداد افرادی که در    Neباشد.  ( میNeموثر جمعیت )

کنند و باعث ایجاد تغییرات  ل زندگی میایک جمعیت ایده
آینده میدر فراوانی ژنی در نسل -گفته میشوند،  های 

(. این آماره به دلیل ارتباط  2009)گوترز و همکاران    شود
تنوع  کاهش  نرخ  و  همخونی  افزایش  میزان  با  مستقیم 

مهمژنتیکی   از  جمعیت  ژنتیک  در  در  پارامترها  ترین 
می همکاران،    باشدجمعیت  و  دام.  (2016)وانگ  های  در 

نسل آمیزش  دلیل  به  به  اهلی  یا  یکدیگر  با  مختلف  های 
نسل وجود  دلیل  به  دیگر  عدم  عبارت  و  همپوشان  های 

نسل جمعیت  تفکیک  موثر  اندازه  برآورد  یکدیگر،  از  ها 
امکان پذیر نیست. به همین دلیل محاسبه صحیح اندازه 

مورد بررسی به وسیله    موثر جمعیت یکی از مباحث مهم
اما 2016و همکاران    وانگ)  استبودهمحققین   (. امروزه 
و تعیین ژنوتیپ  چیپ  هایی که در زمینه طراحی  پیشرفت

حیوانات اتفاق افتاده است، این امکان به وجود آمده که با  
و عدم تعادل پیوستگی، میزان    تیکیاستفاده از اطلاعات ژن

 .  (2024واپلس، رد )اندازه موثر جمعیت را بررسی ک
ژنتیکی جمعیتبه طور کلی   تنوع  از    ، های موجوداطلاع 

های اصلاح برنامهمیزان موفقیت  اساس انتخاب موثر و  
هدف از این    باشد. های اصلاح نژاد، مینژادی در ایستگاه

ژنتیکی  تنوع  بررسی  همخونی    پژوهش  برآورد  در  و 
ا  مختلف  نژادهای استفاده  با  گاو  گوشتی  و  ز  شیری 

مولکولی   ضریبنشانگرهای  تخمین  پایه    همخونی  بر 
 . بود ژنومی، عدم تعادل پیوستگی و اندازه موثر جمعیت  

 
 ها مواد و روش 

 های پژوهش داده 
نژاد   4نژاد گاو شامل  16ژنومی  اطلاعاتدر این مطالعه 

هلشتاین، براوون سوئیس، جرسی و  گروه اول:  شیری )
،  آنگوسگروه دوم:  گوشتی آمریکایی )نژاد    4گرنزی(،  

اروپایی  سانتا(،  4  نژاد  گوشتی  و  برهمن  مستر،  بیف 
)گروه سوم:  هرفورد،  لیموزین،  شاروله و رومانگولا(  و  
نقاط دنیا  )گروه چهارم:  گیر،  ان  4  نژاد    گوشتی  سایر 
با  اسنیپ  چیپ  700  پیدمونتست(  که  و  نلور  داما، 

کیلوبازی  تعیین ژنوتیپ شده بودند،  مورد استفاده قرار 
گرفت. تعداد نمونه مورد استفاده از هر نژاد در جدول  1  
نشان داده شده است.  اطلاعات  ژنومی  حاصل برای این 
گردید.  اطلاعاتی  Widde  استخراج  پایگاه  از  پژوهش 
 Plink  برای   کنترل  کیفیت دادههای ژنومی  از  نرم افزار
v1.9  استفاده شد.  شاخصهای کنترل کیفیت  دادههای 

    SNP  ژنومی  شامل نرخ خوانش حیوان  1، نرخ خوانش
0/01، فراوانی آللی   کمیاب  کمتر از  0/05  و تعادل هاردی  

آستانه     واینبرگ  – همکاران    بودند  10-6با  و  )طاهری 
2023(.  برای  داشتن  یک دیدگاه کلی در زمینه ساختار 
اصلی  مؤلفههای  تجزیهی  مورد  جمعیتی،  نمونهها 
گرفتند.  روابط  ژنومی  قرار  ماتریس  پایه  بر   )PCA(
از  همچنین،  از  PCA  برای شناسایی  افرادی   که خارج 
گروههای نژادی خود قرار داشتند  استفاده  شد .  تجزیه و  
و   ها  Ne  توسط  plink v1.9  انجام  شد  داده  تحلیل 
نرم- محیط  از بسته  ggplot2  در  استفاده  نمودارها  با 

 افزار R v.3.6.2 رسم شد.
 

 

Table 1- The number of animals in dairy and beef 

cattle breeds 
Breed Number Breed Number 

Holstein 60 Limousin 50 

Brown swiss 22 Herford 35 

Guerensey 21 Ramangoula 21 

Jersey 38 Pietmntese 21 

Angus 42 N’Dama 23 

Beefmaster 23 Nelor 27 

Brahaman 46 Gir 21 

Santa Gurtrudis 32 Charolis 37 

 
 شاخص ضریب همخونی 

موجود برای برآورد  های  در این مطالعه با توجه به داده 
( شامل ضریب مبتنی بر  Fیب همخونی )اضرهمخونی از 

( ژنومی  روابط  بر  GRMFماتریس  مبتنی  ضریب   ،)
)اهموز رشتهHOMFیگوسیتی  بر  مبتنی  ضریب  و  های  ( 
   .استفاده شد( ROHFیگوت )اهموز

نتایج   ،ROHFمحاسبه  در فرآیند   منظور کاهش    مثبت  به 
رشته   در  SNPنشانگر  تعداد   حداقل ابتدا  کاذب     یک 

محاسبه  اساس  بر (  L)  هموزیگوت زیر  شد    رابطه 
 (2015المامون و همکاران )
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𝐿 =
log𝑒

𝛼
𝑛𝑠 × 𝑛𝑖

log𝑒(1 − ℎ𝑒𝑡)
 

ژنوتیپ شده برای هر فرد،    SNPتعداد    sn،  بالا  در فرمول

in    ،تعداد افرادhet  گوسیتی تمام  ایمیانگین هتروزSNP ها
 از  ROHFمحاسبه  سپس برای    باشد.درصد خطا می  𝜶و  

   (: 2008)مک کوئیلان و همکاران  شد استفاده  ر یز  رابطه
 

𝐹𝑅𝑂𝐻 =
𝐿𝑅𝑂𝐻

𝐿𝐴𝑈𝑇𝑂
 

در هر حیوان    ROHمجموع طول    ROHLکه در این رابطه  
توسط    AUTOLو   شده  داده  پوشش  ژنوم  طول  کل 

  باشد.می SNPنشانگرهای 
محاسبه   روابط    GRMFبرای  ماتریس  قطری  عناصر  از 

رابطه زیر استفاده شد )ون  خویشاوندی ژنومی در قالب  
 (: 2008دن ار
 

𝐹𝐺𝑅𝑀 =
[𝑋𝑖 − 𝐸(𝑋𝑖)] 2

1

ℎ𝑖
− 1

=
(𝑋𝑖 − 2𝑃𝑖)

2
1

ℎ𝑖
− 1 

ℎ𝑖 = 2𝑝𝑖(1 − 𝑝𝑖) 
در    فراوانی مشاهده شده ازآلل اول   iPکه دراین رابطه  

ژنوتیپ  های آلل مرجع )آللی که  تعداد نسخه  i  ،iXلوکوس  
 باشد. شود( میگذاری میکد   0یگوت آن به عنوان اهموز

)رایت    HOMFبرای محاسبه    استفاده شد  رابطه زیر  از 
1948:) 

𝐹𝐻𝑂𝑀 =
[𝑂(≠ ℎ𝑜𝑚) − 𝐸(≠ ℎ𝑜𝑚)]

[1 − 𝐸(≠ ℎ𝑜𝑚)]

= 1 −
𝑋𝑖(2 − 𝑋𝑖)

ℎ𝑖
 

در  رابطه    که  ≠)𝑂این  ℎ𝑜𝑚)     های  ژنوتیپتعداد
و  هموزایگوت   شده  ≠)𝐸مشاهده  ℎ𝑜𝑚)    تعداد

انتظار،  ژنوتیپ -تعداد نسخه  iXهای هموزایگوت مورد 
-SNPمیانگین هتروزایگوسیتی تمام    ihای آلل مرجع و  ه
  باشد.می اه

همخونی میزان  محاسبه  جمعیت  برای  مورد  در  های 
افزار  از نرم GRMF و  ROHF  ،HOMFبه سه روش  مطالعه  

Plink v1.9  افزار  در محیط نرمR v. 3.6.2  .استفاده شد 

 عدم تعادل پیوستگیشاخص 
-به ارتباط غیر تصادفی آلل (LD) عدم تعادل پیوستگی 

شود که  ها گفته میهای ژنی مختلف در جمعیتای مکانه
های ارثی را از یک جد مشترک منعکس تواند هاپلوتیپمی

  2rاز آماره   LD (. برای تخمین2001کند )ریچ و همکاران  
معادله زیر محاسبه    که از طریق  ( استفاده شد1974)هیل  

 (.1968شد )هیل و روبرتسون 

𝑟2

=
(𝑓𝑟𝑒𝑞 𝐴𝐵 ∗ 𝑓𝑟𝑒𝑞 𝑎𝑏 − 𝑓𝑟𝑒𝑞 𝐴𝑏 ∗ 𝑓𝑟𝑒𝑞 𝐵𝑎)2

(𝑓𝑟𝑒𝑞 𝐴 ∗ 𝑓𝑟𝑒𝑞 𝑎 ∗ 𝑓𝑟𝑒𝑞 𝐵 ∗ 𝑓𝑟𝑒𝑞 𝑏)
 

به    freq bو    freq A   ،freq a   ،freq Bدر معادله فوق،  
دهند  را نشان می  bو    A   ،a   ،Bهای  آلل  اوانیترتیب فر

به ترتیب    freq Abو    freq AB   ،freq ab   ،freq Baو  
-را نشان می  Ab  و  AB   ،ab    ،Baهای  هاپلوتیپ  اوانیفر
آمار  د نرم  2rهند.  از  استفاده  در    v1.9 Plinkافزاربا 

نرم شد.   3.6.2v.Rافزار  محیط  بین    2rآماره   محاسبه 
SNP  ها در فواصل مختلف مورد ارزیابی قرار گرفت و

با توجه به این فواصل رسم    2rنمودار تغییرات میانگین  
 شد.

 (Neشاخص اندازه موثر جمعیت ) 
براساس   جمعیت  موثر  اندازه  برآورد  مطالعه  این  در 

( پیوستگی  تعادل  عدم  و  LDروابط  )هیل  روش  به   )
شد.1968روبرتسون   محاسبه  تعادل   (  عدم  بین  رابطه 

ذیل   رابطه  وسیله  به  جمعیت  موثر  اندازه  و  پیوستگی 
 . شدمحاسبه 

𝑁𝑇(𝑡) = (4𝑓(𝑐𝑡))
−1

.
(𝐸[𝑟𝑎𝑑𝑗

2 |𝑐𝑡]
−1

.
− 𝛼) 

نسل قبل    tاندازه موثر جمعیت در    T(t)Nکه در معادله بالا  
میزان نوترکیبی است    tC(. همچنین  2000است )کریتمن  

عامل   αشود.  مارکرها محاسبه میو براساس فاصله بین  

radj( و  1971تصحیح برای جهش )اوسا و کیمورا  
ارزش    2

براساس  که  است  شده  تصحیح  پیوستگی  تعادل  عدم 
-اندازه نمونه و حالت گامتی از معادله زیر محاسبه می

 (. 1980شود )ویر و هیل 

𝑟𝑎𝑑𝑗
2 = 𝑟2 − (𝐵𝑛)

−1

.
 

در دو   Bنشان دهنده اندازه نمونه و  nکه در این معادله 
مشخص بودن    2نامشخص بودن حالت گامتی و    1حالت  
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نظر گرفته می گامتی در  مطالعه حاضر   شود.حالت  در 
  10تا    01/0در فواصل مختلف )  2r برای برآورد میانگین

mb  روش از   )Bin  شد همکاران    استفاده  و  )بارباتو 
پیوستگی و در    عدم تعادل،  (، که در فواصل مختلف2015

از   نمونه موثر جمعیت را  اندازه  نسل   660تا    13نهایت 
مربوط به این مطالعه   Neتمام آنالیزهای   قبل نشان داد.

( و با  2015)بارباتو و همکاران    SnePv1.1افزار  با نرم
انجام شد   Plink v1.9افزار  نرم  هایاستفاده از خروجی

 . (2007 همکارانرسل و ا)پ

 

 نتایج
 Plinkافزار  ها با استفاده از نرممرحله کنترل کیفیت داده

v1.9    ،کیفیت کنترل  از  پس  شد.  تعداد  انجام  تقریبا  از 
برای تجزیه    مارکر  406567درنهایت  نشانگر،    775585
شدند.وتحلیل انتخاب  بعدی  های    های  مولفه  به  تجزیه 

  کهاصلی بر اساس اطلاعات ژنومی نژادها نشان داد که  
شیری  ژنتیکی   نژادهای  ساختار  نظر  نزدیک    از  هم  به 

نژادهای  در حالی که    گیرندهستند و در یک دسته قرار می 
پراکندگی   دارای  دسته  بوده  بیشتری  گوشتی  یک  در  و 

 (. 1گیرند )شکل قرار نمی

 
Figure 1- Clustering of dairy and beef cattle based on principal component analysis (PCA) using molecular 

markers. Dairy breeds (Holstein (HOL), Brown Swiss (BSW), Jersey (JER) and Guernsey (GNS)), American beef 

(Angus (ANG), Beef Master (BMA), Brahman (BRM) and Santa (SGT)) European beef (Hereford (HFD), 

Limousine (LMS), Charolais (CHL) and Ramangola (RMG)) and beef breeds (Gir (GIR), N-Dama (NDA), Nellore 

(NEL) and Piedmonts (PMT)) 

 

تنوع   بررسی  در  مهم  پارامترهای    ژنتیکی از 
انتظاراهتروز یگوسیتی مشاهده  اهتروز،  یگوسیتی مورد 
مختلف  باشد، که در نژادهای  مینادر  و فراوانی آللی  شده  

برآورد   میشود.  شاخصبرای  ژنتیکی  استفاده  های 
متوسط هتروزا یگوسیتی مورد انتظار و مشاهده شده و 
همچنین متوسط حداقل فراوانی آلل نادر در جمعیتهای  
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است.   جدول  2  آورده   شده  بررسی  شده  در 
و   شیری  نژادهای  شده  در  هتروزایگوسیتی  مشاهده 
گوشتی به ترتیب در دامنه  0/378  –  0/324  و  0/430  –  
0/280،  هتروزایگوسیتی   مورد انتظار در  نژادهای شیری  
و گوشتی به ترتیب در  دامنه 0/369 – 0/332 و 0/431  
–  0/282  بود.  با توجه به پارامترهای برآوردی بیشترین  

تنوع ژنتیکی در نژادهای  بیف مستر و سانتا  گتریدس  و  
کمترین تنوع  ژنتیکی در  نژادهای  نلور و  انداما  مشاهده 
شد.  کمترین  فراوانی آلل نادردر  بین  نژادهای  گوشتی در  
بین   در  سویس  )0/279(   و  جرسی  )0/269(  و  براون 
نلور  )0/234(  داما  )0/221(  و  ان  در  گوشتی  نژادهای 

 مشاهده شد.

 
Table 2- The average of observed and expected heterozygosity and minor allelic frequency in dairy and 

beef cattle breeds 

Group Breed 1O. Het average 2E. Het average 3MAF average 

Dairy cattle breeds Holstein  0.359  0.362  0.287  

Brown Swiss  0.324  0.332  0.279  

Guernsey  0.361  0.362  0.283  

Jersey  0.378 0.355 0.369 0.356 0.269 0.279 

American beef breeds Angus  0.351  0.350  0.288  

 Beef master  0.430  0.431  0.370  

 Brahaman  0.366  0.361  0.293  

 Santa Gurtrudis  0.421 0.392 0.419 0.390 0.393 0.336 

European beef breeds Limousine  0.345  0.356  0.284  

 Herford  0.407  0.376  0.305  

 Ramangoula  0.361  0.362  0.282  

 Piedmonts  0.367 0.370 0.371 0.366 0.292 0.291 

Other beef breeds N-Dama 0.280  0.282  0.221  

 Nellore  0.293  0.292  0.234  

 Gir 0.310  0.308  0.243  

 Charolais  0.385 0.317 0.384 0.317 0.285 0.246 

O. Het1: Observed heterozygosity, E. Het2: Expected heterozygosity, MAF3  :Minor allele frequency 

 

از حاصل  و    GRMFآماره    نتایج  شیری  نژادهای  برای 
مربوط به    نتایج    .آورده شده است  2گوشتی در شکل  

در گروه گاوهای شیری    GRMFضرایب همخونی با آماره  
الگوی مشابهی را برای جمعیت نژاد هاشتاین، گرنزی و  

. در این سه جمعیت، هم خونی نشان دادبراون سویس  
حدود  حیوانات صفر و نزدیک به صفر بود و    درصد  90
را نشان دادند.    % 30تا    5از حیوانات هم خونی    درصد  10

از  درصد    15حدود  این در حالی است که در نژاد جرسی  
از    درصد   85( و  %80تا  70خونی بسیار بالا ) هم  حیوانات  

را نشان   (%40-تا    20-حیوانات هم خونی کمتر از صفر )
های گاو شیری مورد مطالعه در تحقیق  در جمعیتدادند. 

نژاد  ن میزان هم خونی ژنومی در گاوهای  بالاتریحاضر،  
کمترین میزان هم خونی ژنومی در گاوهای نژاد  جرسی و  

دیده شد. در نژادهای گوشتی آمریکایی الگوی کم  گرنزی  
برای هم خونی ژنومی مشاهده شد به  و بیش مشابهی  

هم خونی صفر و کمتر    تعداد زیادی از دام هاطوری که  
 %15از صفر داشتند و تنها تعداد محدودی هم خونی تا  

بیشترین   اروپایی  گوشتی  نژادهای  در  دادند.  نشان  را 
( نژاد هرفورد  ( مشاهده  %30تا    10میزان هم خونی در 

فاقد هم خونی بودند. دو  ولا  شد و گاوهای نژاد رومانگ
شابهی را  نژاد لیموزین و شاروله هم الگوی کم و بیش م

خونی بوده  نشان دادند به طوری که اکثر حیوانات فاقد هم
را نشان    %10خونی حداکثر تا  و تعداد بسیار محدودی هم

دادند. اکثر قریب به اتفاق حیوانات در گروه چهارم نیز  
بسیار   تعداد  و  دادند  نشان  را  کمتر  و  صفر  خونی  هم 

خونی پدیمونتست هم  محدودی در سه نژاد نلور، داما و  
 را نشان دادند.   %10تا حداکثر 
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Figure 2- Inbreeding coefficients using FGRM statistics for dairy and beef cattle  breeds. Dairy breeds (Holstein 

(HOL), Brown Swiss (BSW), Jersey (JER) and Guernsey (GNS)), American beef (Angus (ANG), Beef Master 

(BMA), Brahman (BRM) and Santa (SGT)) European beef (Hereford (HFD), Limousin (LMS), Charolais (CHL) 

and Ramangoula (RMG)) and beef breeds (Gir (GIR), N-Dama (NDA), Nellore (NEL) and Piedmonts (PMT)) 

 

از  حاصل  و    HOMFآماره    نتایج  شیری  نژادهای  برای 
پراکنش و میزان    آورده شده است.   3گوشتی در شکل  

HOMF    شده گوشتی  محاسبه  و  شیری  نژادهای  تا  در 
از    ی حدود حاصل  الگوی  نتایج    GRMFبا  دارد.  تطابق 
میزان هم خونی با استفاده از این شاخص   داد کهنشان  

به    در   نسبت  نژاد جرسی  در  ویژه  به  نژادهای شیری 
 میزان هم خونیکمترین بیشتر بوده و نژادهای گوشتی 

نژاد پیدمونتست    های گوشتی نیز مربوط به ادژدر بین ن
. همچنین نژادهای گوشتی اروپایی نسبت به نژادهای  بود

نقاط  گوشتی   همسایر  از  برخوردار  دنیا  کمتری  خونی 
 بودند.  
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Figure 3- Inbreeding coefficients using FHOM statistics for dairy and beef cattle  breeds. Dairy breeds (Holstein 

(HOL), Brown Swiss (BSW), Jersey (JER) and Guernsey (GNS)), American beef (Angus (ANG), Beef Master 

(BMA), Brahman (BRM) and Santa (SGT)) European beef (Hereford (HFD), Limousin (LMS), Charolais (CHL) 

and Ramangoula (RMG)) and beef breeds (Gir (GIR), N-Dama (NDA), Nellore (NEL) and Piedmonts (PMT)) 

 

شده   محاسبه  همخونی  به  میزان  مختلف  نژادهای  در 
نسبت به دو روش دیگر بیشتر بود.   (4)شکل    ROHFروش  

همبیشترین   شدهخونی   ضریب  زده  روش   تخمین    به 

ROHF    ضریب  برای نژادهای جرسی و هرفورد و کمترین
 داما بود. ان نژادهای پیدمونتست و  خونی  در  هم
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Figure 4- Inbreeding coefficients using FROH statistics for dairy and beef cattle  breeds. Dairy breeds (Holstein 

(HOL), Brown Swiss (BSW), Jersey (JER) and Guernsey (GNS)), American beef (Angus (ANG), Beef Master 

(BMA), Brahman (BRM) and Santa (SGT)) European beef (Hereford (HFD), Limousin (LMS), Charolais (CHL) 

and Ramangoula (RMG)) and beef breeds (Gir (GIR), Dama (NDA), Nellore (NEL) and Piedmonts (PMT)) 
 

از   )نتایج حاصل  پیوستگی  تعادل  عدم  با  (  LDبررسی 
گاو شیری    های مختلفدر جمعیت 2rاستفاده از شاخص  
با افزایش فاصله  قابل مشاهده است.    5و گوشتی در شکل  

جمعیتهای جفتبین   تمامی  مقدار  LD  در    SNPها، 
در   کاهش  میزان  بیشترین  بررسی  کاهش  یافت.  مورد 
0/1  مگا جفت بازی اول مشاهده  گردید   و   بعد از  آن  مقدار  

2r    نتایج نشان داد .  .بودثابت  ها  در تمامی جمعیتتقریبا
که  مقدار  LD  در جمعیتهای شیری نسبت به جمعیت-
های گوشتی  بیشتر  است، که این امر  می تواند منجر به  
به  نسبت  شیری  جمعیتهای  در  ژنتیکی  تنوع  کاهش 

تعادل   عدم  واقع،  هرچه  میزان  میشود.  در  گوشتی 
پیوستگی بیشتر باشد، هاپلوتایپهای به ارث رسیده از  
جد مشترک بیشتر و در نتیجه میزان تنوع ژنتیکی کمتر  
میشود.  این  وضعیت  می تواند  در  راستای  شدت بالای 
انتخاب در جمعیتهای گاو شیری نسبت به گاو گوشتی   
باشد.  با توجه به نتایج  LD،  بیشترین میزان  عدم تعادل  
پیوستگی  مربوط به  نژادهای گرنزی  و  براون سوئیس و  
نژاد   به  پیوستگی  مربوط  تعادل  میزان  عدم  کمترین 

 برهمن بود .
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Figure 5- Linkage disequilibrium calculated by the r2 method between pairs of adjacent SNPs at different distances 

between t dairy and beef cattle breeds. Dairy breeds (Holstein (HOL), Brown Swiss (BSW), Jersey (JER) and 

Guerensey (GNS)), American beef (Angus (ANG), Beef Master (BMA), Brahaman (BRM) and Santa (SGT)) 

European beef (Hereford (HFD), Limousin (LMS), Charolis (CHL) and Ramangoula (RMG)) and beef breeds 

(Gir (GIR), Dama (NDA), Nelor (NEL) and Piedmontese (PMT)) 
 

از   حاصل  جمعیتنتایج  موثر  بین  اندازه  نژادهای    در 
آورده شده است.    6در شکل    تلف گاو شیری و گوشتیمخ

های گاو شیری و گوشتی نشان داد که  بررسی جمعیت
با الگوی کم  های متوالی  اندازه موثر جمعیت در طول نسل

نتایج اندازه موثر  . داشتروندی کاهشی و بیش مشابهی 
این شاخص در  بیشتر  روند کاهشی  هنده  جمعیت نشان د

اندازه موثر  وچک شدن  که منجر به کنژادهای شیری بود  
این نژادها در مقایسه با نژادهای گوشتی در  جمعیت در  

اخیر  نسل موثر    است.شدههای  اندازه  در  کاهشی  روند 

و   آمریکایی  اروپایی،  گوشتی  نژادهای  بین  در  جمعیت 
دنیا   نقاط  بیش  سایر  و  بود.  کم  اندازه  بیشترین  مشابه 

نژاد پیدمونتست بین نژادهای گوشتی متعلق به  در    موثر
.  نژاد بیف مستر بودو لیموزین و کمترین آن متعلق به  

شیری   نژادهای  بین  در  موثر  اندازه  بیشترین  همچنین، 
متعلق به نژاد هلشتاین و کمترین آن متعلق به نژاد براون  

نتایج نشان داد که در اکثر نژادهای شیری  سویس بود.  
نژا از  به  و برخی  آنگوس و هرفورد  مثل  دهای گوشتی 

انتخاب   شدت  روند  بالاتر،  دلیل  جمعیت  موثر  اندازه 
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را  کاهشی   موثر  .  ندداشتشدیدتری  اندازه  کلی  طور  به 
متمادی در  های نسل جمعیت بیانگر حوادثی است که طی 

  در   تغییر  مستقیما برصورت پذیرفته است و  جمعیت  آن  
حفظ  (.  2014)فرانخام و همکاران،    موثر استتنوع ژنتیکی  

موثر  ژتنوع   اندازه  حفظ  مستلزم  جمعیت  هر  در  نتیکی 
می به  جمعیت  منجر  که  افزایش  باشد،  از  جلوگیری 

می  همخونی نسلی  زوال  همکاران،  ع)سا  شودو  و  تچی 

-نتایج حاصل از اندازه موثر جمعیت با میزان هم(.  2011
ونی بدست آمده توسط شاخص هایی که قبلا به آنها خ

دارد.   مطابقت  شد  میزان پرداخته  از  مختلف  گزارشات 
جمعیت این  در  موضوع  همخونی  این  کننده  تاکید  ها 

همکاران، می و  همکاران،  2011؛  فرانخام  و  )لی  باشند 
فناوری   میتوان  به   توسعه  روند  این  دلایل  از   .)2014
علوم   در  پیشرفت  همچنی ن  و  مصنوعی  تلقیح 

 بیوتکنولوژی و انتقال جنین اشاره کرد. 

 

 
Figure 6- The trend of changes in the population's effective size in dairy and beef cattle breeds. Dairy breeds 

(Holstein (HOL), Brown Swiss (BSW), Jersey (JER) and Guernsey (GNS)), American beef (Angus (ANG), Beef 

Master (BMA), Brahman (BRM) and Santa (SGT)) European beef (Hereford (HFD), Limousin (LMS), Charolais 

(CHL) and Ramangoula (RMG)) and beef breeds (Gir (GIR), N-Dama (NDA), Nellore (NEL) and Piedmonts 

(PMT)) 
 

 ثبح
چند جمعیت مختلف گاو  اطلاعات ژنومی  در این مطالعه از  

های موثر بر  شاخصشیری و گوشتی به منظور بررسی  
شد استفاده  ژنتیکی    که   داد نشان  PCAنتایج    .تنوع 

لحاظ   از  گوشتی  نژادهای  به  نسبت  شیری  نژادهای 

نزدیک  ساختار ژنتیکی تر هستند و در یک دسته  به هم 
می گوشتی    گیرند. قرار  نژادهای  که  است  حالی  در  این 

های متفاوتی  فاصله بیشتری از هم نشان دادند و در گروه
ژنتیکی مشابه در بین    ساختاریکی از دلایل  قرار گرفتند.  
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-تواند شدت بالای انتخاب در برنامهنژادهای شیری می
و   شیر  تولید  منظور  به  شیری  نژادهای  اصلاحی  های 

نتایج مطالعه حاضر باشد.  با کمیت و کیفیت بالاتر  لبنیات  
که   داد  شدهمیانگین  نشان  مشاهده    ، هتروزایگوسیتی 

در نژادهای شیری پایین  و فراوانی آلل نادر  مورد اتنظار  
گوشتی   نژادهای  از  اروپایی  تر  و  برآورد  آمریکایی 

پایینگردید.   هتروزایگوستی  بیانگر  تفاوت  در  این  تر 
انتخاب   از  ناشی  است  ممکن  که  است  شیری  نژادهای 
نژادها   این  در  بیشتر  خویشاوندی  آمیزش  و  شدیدتر 

میانگین شاخص نژادهای گوشتی  باشد.  های مذکور در 
از سه    سایر ان داما ونلور(  نژاد  ) بخصوص  نقاط دنیا 

تر بود که می تواند به دلیل محدود بودن  گروه قبلی پایین
جمعیت و آمیزش خویشاوندی بالا در این نژادها باشد.  

لشتاین انجام شد،  در یک مطالعه که روی جمعیت گاو ه
تی مشاهده شده و  سی ، میانگین هتروزیگونتایج نشان داد

و میانگین فراوانی    38/0و    37/0ر به ترتیب  مورد انتظا
( بود که با نتایج  1399)شاکری و همکاران    2/0آلل نادر  

(  2020مطالعه حاضر مطابقت دارد. زسولنای و همکاران )
هتروزایگوسیتی مشاهده شده    نیز در مطالعه خود، میزان 

و مورد اتنظار در گاو خاکستری مجارستانی را به ترتیب  
در مطالعه گاو  همچنین  برآورد نمودند.     369/0و   381/0

مورد   و  مشاهده شده  هتروزیگوسیتی  اروپایی،  پدولین 
تعیین شد )سنژوک و    319/0و    338/0انتظار به ترتیب  

  یهاگروهعمدتا نژادهای سنتز شده از  (.  2020همکاران،  
مثلا  مختلف    یولوژیکی ب دارند،  بالاتری  هتروزیگوسیتی 

)   در مطالعه مولیم   ژاد مونتا که یک ن  (،2021و همکاران 
ترک  دارای  بیشترین  مقدار  می  یبینژاد  باشد 

 هتروزیگوسیتی بود.
شاخص   سه  از  استفاده  با  خونی  هم  ، GRMFضریب 

HOMF    وROHF  های  الگوی کم و بیش مشابهی را در گروه
های گاو شیری و گوشتی نشان داد. بر اساس شاخص

ذکر شده، در مجموع میزان هم خونی در نژادهای شیری  
امریکایی،   گوشتی  گاوهای  از  بالاتر  جرسی  بخصوص 
نژادهای   بین  در  البته  بود.  دنیا  نقاط  سایر  و  اروپایی 
گوشتی نیز دو نژاد گیر و نلور بالاترین میزان هم خونی  

دادند.   نشان  مقادیر  را  با  همراستا  خونی  هم  ضرایب 
گاوهای  هتروزایگوس در  کمتر  ژنتیکی  تنوع  بیانگر  یتی، 

اروپایی   و  آمریکایی  گوشتی  گاوهای  به  نسبت  شیری 
در یک مطالعه که بر روی گاوهای نژاد هلشتاین  است.  

شد،   انجام  و    -GRMF  0/074    ،HOMF  0/014ایتالیایی 

ROHF  0/042    (. 2016گزارش شد )مستراجلو و همکاران  
بر    یمبتن  یهمخون  ی ابیارز  در یک پژوهش دیگر با هدف

در   گاوها  تیجمع  ک یژنوم  از    -نلور  ختهیآم  یبسته 
ترتیب    GRMFو    ROHFمیانگین  آنگوس   و    0/064به 

در مطالعه پویش گسترده ژنوم به  برآورد گردید.    0/046
قطعات   شناسایی  ساهیوال    ROHمنظور  نژاد  روی 

به  GRMF و ROHF ،HOMFهای  هندوستان، میانگین آماره
گزارش شدند )ایلا و     0/104-و   0/001-،  0/091ترتیب  

  ی برآوردها(. این محققین بیان کردند که  2022همکاران  
ROH  برنامه   یزی و برنامه ر  یتکامل  سمیبه درک مکان

پا نژاد  نژاد    داریاصلاح  م  Sahiwalدر  در    کند.یکمک 
منظور   به  که  دیگری  ژنت  یابیارزپژوهش  در    ی کیتنوع 

که  امریکا    یجرس  یگاوها داد  نشان  نتایج  شد،  انجام 
جمعیت    ROHFمیانگین   این  بود    15/77در  درصد 

پنج  ای که روی  در مطالعه  (.2022)اسریکانس و همکاران  
ش گاو  بررسی    امریکا   یر ینژاد  منظور  ژنتبه  ی  کیتنوع 

 0/29حدود    GRMFانجام شد، نتایج نشان داد که میانگین  

 .  بود  0/11– 0/17حدود  ROHFو   0/22–
در    LDنتایج حاصل از تحقیق حاضر، میزان    سبر اسا

شیری   سوئیس  نژادهای  براون  و  گرنزی  بخصوص 
گوشتی  بالا نژادهای  از  در  تر  جمعیت  موثر  اندازه  و 

بود. این دو  نژادهای گوشتی  تر از  پاییننژادهای شیری  
شاخص مشابه  هم  بیانگر  شاخص  قبلی  انتخاب های 

تنوع ژنتیکی کمتر نژادهای شیری در  شدیدتر و در نتیجه  
با    مختلفیهای  ررسیمقایسه با نژادهای گوشتی است. ب

آماره از  جمعیت  LD  استفاده  به    گاو  مختلف  هایدر 
ژنتیکی تنوع  بررسی  نخستین    منظور  است.  انجام شده 

همکاران    مطالعه فارنیر و  سفید  -گاو سیاه  روی توسط 
نتایج،    .نشانگر ریز ماهواره انجام شد با استفاده ازهلندی  

)فارنیر و  را در این مطالعه نشان داد   LDسطح بالایی از  
چیپ(.  2000همکاران   اسنیپ  زمینه  در  پیشرفت  ها با 

زمینه  بررسی  انجام شدگاو  روی    LDهای زیادی در 

همکاران   و  آنگولا  بررسی  2009)ویلا  در   .)LD    روی
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میانگین  میشگاو بیشترین  آذربایجانی  کل    LDهای  در 
فاصله   در  کمترین     2/5- 5جمعیت  و  باز  جفت  کیلو 

کیلو جفت باز به     1000  –  900در فاصله    LDمیانگین  
با افزایش فاصله    LDمقدار  . نتایج نشان داد که  دست آمد

کاهش  SNPمیان   میها  همکاران    کندپیدا  و  )فلاحی 
نتایج نشان گاو آمیخته  روی    دیگری  مطالعه(. در  2018

که جفت    داد  میان  فاصله  افزایش  با    LDها،  SNPکه 
می همکارانکاهش  و  )موکری  و    .(2014  یابد  لوزادا 
( و  2022همکاران  ژنتیکی  تنوع  و  خونی  هم  وضعیت   )

را   آمریکا  گاوشیری   اصلی  نژادهای  انتخاب  تاریخچه 
موث اندازه  کاهنده  روند  و  داده  قرار  بررسی  ر  مورد 

 های اخیر نشان دادند.جمعیت در این نژادها را در نسل
روی    پژوهشی  در آمریکا    4که  شیری  گاو  شامل  نژاد 

به منظور    ایرشایر، براون سوئیس، هلشتاین و جرسی  
، نتایج نشان گرفت  صورتاندازه موثر جمعیت  بررسی  

،  65،  61اندازه موثر جمعیت برای این نژادها به ترتیب  داد  
  ای که در مطالعه  (. در2000)ویگل و لین    بود  30و    39

اندازه   انجام شد،  سورنسن و همکارانتوسط    2005سال  
که    گردید  برآورد نژاد گاو دانمارکی    3موثر جمعیت برای  

برای نژادهای گاو شیری هلشتاین دانمارکی،    Neمقدار  
،  49انمارکی و قرمز دانمارکی به ترتیب برابر با  جرسی د

 .  (.2005)سورنسن و همکاران  گزارش شد  47و  53
 

 گیری نتیجه
های نتایج تحقیق حاضر بیانگر ضرورت بررسی شاخص

های دامی و ارائه راهکار مناسب در جهت تنوع در جمعیت
  .جلوگیری از هم خونی و کاهش تنوع ژنتیکی می باشد

ا مپژوهش  ن یدر  آمار  یهمخون  زان ی،  اساس   های هبر 

GRMF  ،HOMF    وROHF    داد ژنتیکی  که  نشان  در  تنوع 
میزان    و گوشتی کمتر  نسبت به نژادهای  شیری  نژادهای  

  است.  گوشتیاز نژادهای  بیشتر  همخونی در این نژادها  
  Neو    LD  یمربوط به پارامترها  ی هاافتهی  ن،یا برعلاوه

از نظر  نژادهای گوشتی  که    ندنشان دادبه طور مشابه  نیز  
  نژادهای شیری نسبت به    یبهتر   تیدر وضع  یکی تنوع ژنت

بر شدت بالای انتخاب در    لیلی این موضوع د  . قرار دارند
های گاو شیری به منظور تولید شیر و فراورده-جمعیت

های لبنی است.  به طور کلی،  طراحی  برنامه های  اصلاحی  
ژنت یکی  در  دامها  به  وی ژه   تنوع  برای  بهبود  مناسب 
گاوهای  شیری   در  دنیا  برای   حفاظت از آنها در برابر  
تولیدی  ضرور ی  به   کاهش صفات  و  همخونی  افزایش 
نظر میرسد.   همچنین  استفاده  از   تراشههای  SNP  با  
تراکم  بالاتر و افزایش تعداد دام مورد بررسی،  مطمئنا  به  
درک   بهتر   نرخ  همخونی  در   جمعیتهای  مختلف  و   طراحی  
برنامههای  اصلاح نژادی   مناسب  جهت  حفظ  تنوع   ژنتیکی   
همخونی  کمک   می- میزان  کاهش  و 

 کند.
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