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Introduction: Holstein cattle, originating from Northern Europe, have spread to countries like Iran, primarily 

due to their high milk production. Breeding programs for this breed have made significant progress based on 

economic traits such as milk, fat, and protein yield. In Iran, Holsteins play a crucial role in dairy production, 

and breeding programs aim to enhance genetic quality. Understanding the population structure of this breed is 

essential for achieving high productivity, involving genetic diversity analysis and parameters like linkage 

disequilibrium (LD), effective population size (Ne), and inbreeding coefficient. Genomic technologies, such 

as genomic chips, assist breeders in devising precise strategies to improve desirable traits. LD provides insights 

into allele relationships, population history, and Ne, with reduced Ne leading to inbreeding, genetic diversity 

loss, and potential production issues. High inbreeding negatively affects productivity and health. Recent 

advancements in sequencing technologies allow for more accurate estimations of Ne and inbreeding. This 

study aimed to investigate the structure of linkage disequilibrium (LD), effective population size (Ne), and 

inbreeding in Iranian Holstein cattle populations. 

Materials and Methods: In the present study, genomic data from 25 and 43 individuals of the Iranian Holstein 

populations were utilized. Quality control and data screening were performed using the Plink 1.9 software. 

Specifically, loci and individuals with more than 5% missing genotypes, SNP markers with a minor allele 

frequency (MAF) less than 5%, and SNP markers that were out of Hardy-Weinberg equilibrium based on 

Bonferroni correction were excluded. The corrected pairwise r² values for SNP markers within a 40 Mbp range 

and the effective population size (Ne) for both past and current generations were calculated using the SNeP 

ver1.1 software. The r² values and Ne estimates for past and current generations were determined using the 

pairwise r² values of SNP markers, with distances up to 20 Mbp, using the SNeP ver1.1 software. The 

calculated r² values were adjusted for sample size within each population (Barbato et al., 2015). Subsequently, 

the corrected LD information for each population was used to calculate the effective population size. 

Inbreeding coefficients were calculated using four methods: the genetic relationship matrix (FGRM), 

homozygosity rate (FHOM), gamete correlation (FUNI), and runs of homozygosity (FROH). The FGRM, FHOM, and 

FUNI values were obtained using the GCTA software. To estimate FROH, ROH values were first calculated using 

the PLINK ver1.9 software, and then FROH values were derived using the related formula. 

Results and discussion: This study utilized two genomic datasets. The first dataset included 43 animals and 

47,843 SNP markers, which, after excluding incomplete data and markers with a minor allele frequency (MAF) 

under 5%, resulted in 40,105 markers. These markers, with an average distance of 62.99 kb, were used for 

further analysis in 41 animals. The second dataset, consisting of 25 animals and 54,609 SNP markers, after 

removing markers with missing genotypes and those with MAF under 5%, included 41,535 markers. These 

markers, with an average distance of 60.29 kb, were used for final analysis in 25 animals. After quality control, 
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13,551 common SNP markers were found between the two datasets, though the analyses were conducted 

independently for each dataset. The r² values for the IRI-S1 and IRI-S2 populations were 0.311 and 0.268, 

respectively, decreasing to 0.03 and 0.47 at a 38 Mb distance. This reduction indicates a diminishing phase of 

LD as the distance between markers increases. Effective population size (Ne) is crucial for maintaining genetic 

diversity and ensuring the survival of Holstein populations. Accurate Ne estimation is essential to prevent 

genetic decline and make informed decisions for genetic conservation. One common method for estimating 

Ne involves using linkage disequilibrium (LD) information, which depends on the availability of extensive 

genetic marker data. In this study, the SNeP software was used to estimate Ne, providing a valuable tool for 

understanding the demographic history of Holstein cattle. The effective population size (Ne) in the current 

generation for IRI-S1 and IRI-S2 was 121 and 130, respectively, while the lowest Ne values, recorded in the 

five preceding generations, were 103 and 99. Inbreeding coefficients using the FGRM, FHOM, and FUNI 

methods were 0.035 for IRI-S1 and ranged from 0.036 to 0.047 for IRI-S2. Additionally, the highest inbreeding 

coefficients based on FROH were 0.095 for IRI-S1 and 0.091 for IRI-S2, observed at MAF values below 0.01. 

These results indicate that as MAF decreases, inbreeding increases, while FROH values decrease as MAF 

increases from 0.01 to 0.02. 

Conclusion: The results indicate a significant decrease in linkage disequilibrium (LD) with increasing marker 

distance in the studied populations. This declining trend aligns with previous studies in various cattle and 

poultry breeds, reflecting the impact of population history and selective breeding programs. The estimates 

related to the effective population size (Ne) indicate a significant decline in Ne in recent generations. The 

estimated Ne values for the current generation were 121 and 130 for IRI-S1 and IRI-S2, respectively, while 

for the past 2,000 generations, they were 2,463 and 3,382. This declining trend raises concerns about reduced 

genetic diversity and increased risks associated with inbreeding, such as decreased disease resistance.The 

effective population size (Ne) has sharply decreased in recent generations, remaining lower than indigenus 

Iranian breeds (Ne = 150-200) but higher than some international purebred populations. While the inbreeding 

level in Iran is lower than Canadian and American Holsteins, it exhibits a faster upward trend. To preserve 

genetic diversity and control inbreeding, implementing genomic strategies—such as ROH-based mating 

management, enhancing sire diversity, and continuous Ne monitoring—is critical. These findings provide a 

foundation for optimizing breeding programs in Iran. 
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 چکیده

 ی ک ی در جلوگیری از کاهش تنوع ژنت  ی اتینقش ح  یجانور  یهر گونه  یتیجمع  یساختارها  یامروزه، بررس  : زمینه مطالعاتی
در    یاصلاح نژاد  یبرنامه  یبه اجرا  تواندی اطلاعات استخراج شده م  ن،یجمعیت مورد مطالعه دارد. همچن  کینامیو حفظ د
 کمک کند.   تیآن جمع

 نیهلشتا  یگاوها  یهاجمعیت یو همخون تیجمع  مؤثر  ی، اندازه( LD)1عدم تعادل پیوستگی   ساختاردر این پژوهش   :هدف
 قرار گرفت. یمورد بررس رانیا

و    ی فیاز دو مجموعه داده استفاده شد. کنترل ک  رانیا  نیرأس گاو هلشتا  68  یژنوم  یهاپژوهش، داده  ن یا  یبرا   کار:روش
داده گمشده،   درصد 5از    شیبا ب  واناتیو ح  یژن  یهاگاهیجا  ند،یفرآ  ن یانجام گرفت. در ا  Plinkافزار  ها با نرمداده  ی غربالگر

ن  درصد 5کمتر از    یالل  ی با فراوان  SNP  ینشانگرها ( حذف  HWE)  2نبرگ یوا-یخارج از تعادل هارد  SNP  یشانگرهاو 
  هالیو تحل  ه یتجز  یرأس برا   25( با  IRI-S2دوم )  یرأس و سر  41( با  IRI-S1اول )  یسر  یژنوم  یهاداده  ت،یشدند. در نها

مگاباز و اندازه مؤثر    40تا فاصله  تصحیح شده    r²  ریمورد استفاده قرار گرفت. مقاد  SNPنشانگر    41,535و    40,105با  
با چهار روش   یهمخون  بیضرا  ن،یمحاسبه شد. همچن  SNeP ver1.1افزار  و حاضر با نرم  نیشیپ  یها( در نسلNe)  تیجمع

 . دیمحاسبه گرد  PLINK ver1.9و  GCTA یافزارها استفاده از نرم( با ROHFو   GRMF ،HOMF ،UNIFمختلف )
باز به  مگاجفت  43/34  فاصله  ی برابود    268/0و    311/0  بیبه ترت  IRI-S2 و IRI-S1 یهاتیجمع  یبرا r² ریمقاد  نتایج:

اندازه مؤثر    نشانگرها است.    نیفاصله ب  شیبا افزا LD دهنده کاهش فازنشان   نیا،  افتیکاهش    047/0و    03/0به    بیترت
مربوط به پنج نسل  Ne مقدار  ن یبود و کمتر  130و    121  بیبه ترت  IRI-S2 و IRI-S1 یدر نسل حاضر برا (Ne) تیجمع

و   035/0برابر    S1-IRI  تیجمع  ی برا   UNIFو    GRMF  ،HOMF  یهابا روش  یهمخون  ب یضرابود.    99و    103  بیبه ترت  ن،یشیپ
IRI-( و  095/0)  S1-IRIدر    ROHFبر    ی مبتن  یمقدار همخون  نی بالاتر   ن،یبود. همچن  047/0تا    036/0در بازه    S2-IRI  ی برا

S2  (091/0 برا )ی  MAF    کاهشکه با    دهندینشان م  ج ینتا  ن یدست آمد. ابه  01/0کمتر از  MAFو    افته ی  ش یافزا  ی ، همخون
 . ابدییکاهش م ROHF ری، مقاد02/0به   01/0از  MAF شیبا افزا
  :نهایی گیرینتیجه 

 
1 - Linkage disequilibrium 

2 - Hardy–Weinberg equilibrium 
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مورد مطالعه است. این روند   یهات یفاصله نشانگرها در جمع  ش یبا افزا یوستگی کاهش معنادار عدم تعادل پ  حاکی از  جینتا
 یهاو برنامه   یتیجمع  خچهیتار  ریتأث   ز ا  یناشکه    همسوست  وری مختلف گاو و ط  یدر نژادها  نیشیمطالعات پکاهشی با  

  رانیا  یبوم  یبا نژادها  سهیو در مقا  افته یکاهش    ی ری طور چشمگبه  ر یاخ  یهادر نسل  تیاصلاح نژاد است. اندازه مؤثر جمع
کانادا   یهانیاز هلشتا  تر نییپا  رانی در ا  ی است. سطح همخون  لی اص  ی نژادها  یاما بالاتر از برخ  تر،نییپا  رأس(   150-200)

  ی استفاده از راهبردها  ،یو کنترل همخون  یکیحفظ تنوع ژنت  یدارد. برا   یتر عیسر  یشیگزارش شد، اما روند افزا  کایو آمر
 ن ی ااست.    یضرور  Neمستمر    شینر مولد( و پا  یتنوع گاوها  شی، افزاROHبر    یمبتن  یر یگجفت   تیری)مانند مد  یژنوم

 رود. شمار میبه رانیاصلاح نژاد در ا یهابرنامه  یسازنهیبه سازنهیزم هاافتهی
 

 گاو هلشتاین و    پیوستگی، همخونیجمعیت، عدم تعادل    مؤثر: اندازه  کلیدی واژگان

 
 مقدمه 

  منشأ  اروپا  شمالی  کشورهای  از   که   هلشتاین،  گاوهای
  در  شیر،  تولید   بالای   توان   دلیل به  ویژه به  دارند،

.  اندیافته  گسترش  ایران  مانند  مختلف   کشورهای
  صفات  اساس  بر   نژاد   این  نژادی  اصلاح  هایپروژه

  پیشرفت  پروتئین  و   چربی  شیر،   تولید   نظیر  اقتصادی
  گاوهای  ایران،  در (.  2001  ویگل،)  است  داشته  زیادی

  اصلاح  هایبرنامه  و   دارند در تولید    اساسی  نقش  هلشتاین
  برای.  شود می  اجرا  ژنتیکی  کیفیت  بهبود   برای  نژادی

 این   جمعیتی  ساختار  شناخت  بالا،  وری بهره  به   دستیابی
  و  ژنتیکی  تنوع   بررسی  شامل  که   است  ضروری  نژاد

  ، (Ne) جمعیت  مؤثر  اندازه  ،LD مانند  مرتبط  پارامترهای
(.  2013  همکاران  و  اوزرو )  شودمی  همخونی  ضریب  و

  به   ژنومی  هایتراشه  مانند   ژنومی  هایفناوری
  برای  تریدقیق  هایاستراتژی  تا  کندمی  کمک  گراناصلاح
  همکاران  و  اوبرین)  کنند  تنظیم   مطلوب  صفات  بهبود
2014). 

 را   هاالل  میان  ارتباط (LD) عدم تعادل پیوستگی  ساختار
  و   جمعیت  تاریخچه  درباره  اطلاعاتی  و   کرده   بررسی

 Ne کاهش.  آوردمی  فراهم   (Ne) جمعیت  مؤثر  اندازه

  ژنتیکی  تنوع   کاهش  و   همخونی  افزایش  به  منجر  تواندمی
 نامطلوب   صفات  افزایش  و  تولیدی  مشکلات  به  که  شده

 افزایش   موجب  همخونی(.  2001  ویگل،)  شودمی   منتهی
  در  تغییر   بدون   هاهتروزیگوت  کاهش  و   هاهموزیگوت

 کاهش   به  منجر  امر  این  که  شود،می  آللی  فراوانی

 
1 - Run of Homozygosity 

  هموزیگوت  مغلوب  هاینقص  افزایش  و   بقا  و  سازگاری
  تواندمی  بالا  همخونی(.  2013  همکاران  و  لروی)  گرددمی

  باشد  داشته  گاوها  سلامت  و   وری بهره  بر  منفی  اثرات
(.  2017  همکاران  و  مهربان  ؛2014  همکاران  و   اوبرین)

  و   (ROH)1طولانی  هموزایگوت  نواحی  از   استفاده
  را  آن  توزیع  و  همخونی  گیریاندازه  دقت  ژنومی  هایداده

  و  ماکانجولا)  بخشدمی  بهبود   مختلف  هاینسل  در
  هایفناوری  در   اخیر   هایپیشرفت(.  2020  همکاران

  هایجمعیت  در   همخونی  و  Ne تخمین   امکان  یابی،توالی
  .(2012  همکاران  و  کِیجاس)  است  کرده  فراهم  را  مختلف

 حیوانات   در  همخونی  و  Ne  تخمین  برای  متعددی  مطالعات
  ؛ 2023  همکاران   و   سارویاهو)  است  شده   انجام  اهلی

 . (2018 همکاران و  محمدی ؛2021 همکاران و  مداررحیم
  کشورهای  در  هلشتاین  گاو  نژادهای  روی  بر  مطالعات
  تحت  نژاد  این  جمعیتی  ساختار  که  اندداده  نشان  مختلف

 و   نژادی  انتخاب  الگوهای  مانند  مختلف  عوامل  تأثیر
(.  2017  همکاران  و  مهربان)  است  ی ژنتیکیماده  واردات

  با  هلشتاین  گاوهای   جمعیتی  ساختار  بررسی   ایران،  در
  مهمی  اطلاعات  تواند می  ژنومی  های داده  از   استفاده
 های انتخاب  تأثیرات  و  نژاد  این  ژنتیکی   وضعیت  درباره 
  از  استفاده   پژوهش   این  هدف .  دهد   ارائه   بومی  نژادی

  و   Ne  برآورد  ،LD  ساختار  تعیین  برای  ژنومی  اطلاعات
 . است ایران هلشتاین گاو هایجمعیت همخونی میزان
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 ها مواد و روش 
 های ژنومی  کنترل کیفی داده

مطالعه اطلاعات ژنوم  یدر  از  س  أر  43و    25  یحاضر 
به جمعیت هلشتاهای  مربوط  استفاده شد.  نیگاو    ایران 

افزار  نرم  از   استفاده   با  هاداده  غربالگری   و   کیفی   کنترل
Plink  که    طوری ه  ب (.  2007  همکاران)پارسل و    شد  انجام
  ،گمشده  ژنوتیپ  درصد  5  از  بیش  با  افراد  و  هاجایگاه

  از   کمتر(  MAF)  1حداقل فراوانی آللی  با  SNP  نشانگرهای
بر اساس تصحیح    که   SNP  نشانگرهای  نیز   و   درصد  5
  واینبرگ  –   هاردی   تعادل پیش شرط    از   نفرونی خارجوب

مورد    یژنوم  یاز دو مجموعه داده  .شدند  حذف  بودند، 
 43از   SNP نشانگر  47843مجموعه اول شامل  استفاده،  

گمشده،    پینمونه با ژنوت  2بود که پس از حذف    وانیح
به  1114 با    2089گمشده،    پیژنوت  ل یدلنشانگر  نشانگر 
نشانگر خارج از تعادل   6درصد و  5کمتر از    یآلل  یفراوان
.  دیرس   40105نشانگرها به    یینها  تعداد   نبرگ، یوا-یهارد

م  نیا با  و    بازلوجفتیک  99/62فاصله    نیانگینشانگرها 
  یهالیبه تحل وانی ح 41 یبرا  99925/0 پیژنوتا یفراوان

 54609داده دوم شامل    مجموعه  .افتیاختصاص    یبعد
ا  وانیح  25از   SNP نشانگر در  ه  نیبود.    چ یمجموعه، 

اما    پ یژنوت  لی دلبه  یانمونه نشد،  حذف    2317گمشده 
 MAF نشانگر با 9437گمشده و   پیژنوت  لیدل نشانگر به

 ی . پس از حذف نشانگرهادی درصد حذف گرد5کمتر از  
  یجنس  یهاناشناخته و کروموزوم  یهاگاهیمربوط به جا

.  دیرس  41535ه  نشانگرها ب  یینشانگر(، تعداد نها  1233)
م  نیا با  و    بازلوجفتیک  29/60فاصله    نیانگینشانگرها 

  یهالیبه تحل وانی ح 25 یبرا  99858/0 پیژنوتا یفراوان
دو مجموعه داده    نیا  ت،ینها  در  .افتیاختصاص    یینها

ک کنترل  از  مشترک    SNPنشانگر    13551  ت، یفیپس 
به اما  تحلداشتند،  اطلاعات،  حداکثر  حفظ    هالیمنظور 

 . هر مجموعه داده انجام شد ی طور مستقل برابه
به    مقادیر شدهجفت  2rمربوط  تصحیح   ی نشانگرها  ی ی 
SNP  ی  و اندازه  نوکلئوتیدی   بازمگاجفت  40ی  تا فاصله
حاضر توسط    و   نیش یپ  هایدر نسل(  Neجمعیت )  مؤثر

 
1 - Minor Allele Frequency 

افزار   راستا  شد.  بهمحاس  SNeP ver1.1نرم    یدر 
تعادل    محاسبه اندازه مؤثر  برآورد  و   (r²) لینکاژیعدم 

در  (  بازمگاجفت   40)  یکی، حداکثر فاصله ژنت(Ne)  تیجمع
  ش یافزادر این شرایط، علارغم  .  دی محاسبات اعمال گرد

یابد و امکان افزایش میدقت محاسبات    ،محاسباتزمان  
گردد )بارباتو و  حاضر فراهم مینسل    یابر  Neمحاسبه  
 (. 2015همکاران 
 جمعیت  مؤثری و اندازه LDساختار 

  ن یشیپ  هاینسلدر    Ne  و نیز برآورد  2rمحاسبه مقادیر  
ح اطلاعات    ،اضرو  از  استفاده   ی نشانگرها  یجفت  2rبا 

SNP  ،  توسط نرم افزارSNeP ver1.1    در فواصل تعیین
)تا   محاسبه   2rمقادیر    انجام شد.   باز(مگا جفت  04شده 

جمع  شده، هر  در  نمونه  تعداد  شد  تیبرای    ندتصحیح 
و   تصحیح    (.2015  همکاران)بارباتو  اطلاعات  سپس، 

جمعیت  LD  ی شده از  کدام  هر  به    برای  هامربوط 
  Ne  مقادیر   . دی اندازه مؤثر جمعیت استفاده گرد  یمحاسبه

از  با   شد  1  معادلهاستفاده  و  -)ویلا  محاسبه  آنگولا 
   (. 2009 همکاران

  1معادله 
Ne = (

1

4𝑐
) (

1

𝑟2 − 1
) 

جمعیت در نسل    ؤثرم  یبرابر اندازه  Ne  این معادله  که در
T    .2استr  پ تعادل  عدم  فاصله  ی وستگی میانگین    یدر 

مورگان است یبه سانت  نشانگر  یفاصله  cتعیین شده و  
جفت  مگا  یک  برابر  مورگان  سانتی  شده   باز)یک  لحاظ 

( نشان دادند که استفاده  2010و همکاران )فلوری (. است
ژنتیکی    یتقریبی از فاصلهبه عنوان  فیزیکی    ی از فاصله
(  نوکلئوتیدی  بازمورگان برابر یک مگا جفت  نتی)یک سا

بر اساس    Ne  یباعث ایجاد اریب بالا در هنگام محاسبه 
  در  شود، می  50  از   بالاتر   هایدر نسل  LDروش مبتنی بر  

داشت  تأثیری  اخیر  هاینسل  برایکه    حالی   نخواهد 
و     ی( جهت محاسبه T)  هانسل  (.2010  همکاران)فلوری 

فاص  یاندازه اساس  بر  جمعیت  با    یلهمؤثر  و  ژنومی 
  همکاران)هیز و  محاسبه شد 2 معادله استفاده از فرمول 

2003  .) 
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T 2معادله  = (
1

2𝑐
) 

 ژنومی  ی همخونیمحاسبه
ماتر  ی همخون  بایضر روش  چهار  از  استفاده    س یبا 

خو  مGRMF)  1ی شاوندیروابط  افزایش    زانی(، 
  ( UNIF)    3هاگامت اتحاد    ی(، همبستگHOMF)  2ی ت یگوسی هموز

،  GRMFمقادیر    .محاسبه شدند  ROH(F(  هموزیگوتی   رشته   و

HOMF    وUNIF    با استفاده از نرم افزارGCTA    بدست آمد  
ابتدا مقادیر  ، ROHF. برای براورد (2011 همکاران)یانگ و 

به   افزار    ROHمربوط  نرم  کمک   PLINK ver1.9به 
و   مقادیر    ،سپس  شد،محاسبه  (  2007  همکاران)پارسل 

ROHF  آمد.   دستبه 3ل معادله فرمو با استفاده از 

𝑭𝑹𝑶𝑯𝒊 3معادله 
=

∑ 𝐿𝑅𝑂𝐻𝑗

𝑛
𝑗=1

𝐿𝑎𝑢𝑡
 

آن   FROHiکه در 
برابر    n؛  Iهمخونی مربوط به حیوان    

تعداد   و  ROHمجموع  LROHj؛ 
در    ROHامین  jطول     

پوشش  های بدنی  مجموع طول کروموزوم   Laut؛    iحیوان  
نشانگرهای   با  قابل ذکر است که  است.    SNPداده شده 

به    3  ،برخلاف همخونی  برآورد  برای  که  اول  روش 
وابسته آللی  بر  فراوانی  مبتنی  روش  تنها   ROHاند، 

میزان هموزیگوسیتی بوده و تحت تأثیر  ی  منعکس کننده
 (.  2015 همکاران)ژانگ و  گیرد فراوانی آللی قرار نمی

 
 نتایج و بحث

 های هلشتاین  جمعیت پیوستگیساختار عدم تعادل 
جدول  همان در  که  است،    1طور  شده     2r  ر یمقادآورده 
جفت  حیتصح فاصله  ی شده  در    بازکیلوجفت  25  یتا 
برابر  به  IRI-S2و    IRI-S1ی  هاتیجمع و    311/0ترتیب 
برای  این  بود.    268/0    بازجفتکیلو  38ی  فاصلهمقادیر 

برابر  به )جدول  به  047/0و    03/0ترتیب  آمد  (.  1دست 
( همزمان با افزایش  2r)مقادیر    LD  نتایج حاکی از زوال 

 فواصل نشانگری است.
  ینشانگر  ی فاصله  شیبا افزا r² ریروند کاهش مقاد  نیا

ژنت اصول  بس  کیمطابق  در  و  مطالعات   یاریاست  از 
؛ ژانگ و  2012  همکارانمشابه گزارش شده است )چو و  

 
1 - Genomic relationship matrix (FGRM) 

2 - Excess of homozygosity (FHOM)  

و    ینی؛ دلام2021  همکارانو    مدِار می؛ رح2020  همکاران
مقاد2022  همکاران کاهش  افزا r² ری(.  فاصله    شیبا 

به فاصله    ژهیونشانگرها،    اریبس  باز،جفتلویک  200تا 
کاهش  نیباز به بعد ا جفت مگا  5است، اما از فاصله  دیشد

از   و  شده  تغجفتمگا  15کمتر  بعد  به    یجزئ  راتییباز 
تایخچهاست در  ریشه  که  دام،  جمعیتی،  تحولات  های  ی 

  ی( روند کاهش2012چو و همکاران )مورد مطالعه، دارد.   
نشان دادند.    یکی زیفاصله ف  ش یرا با افزا r² ریمقاد  یتوان
)  ینیدلام همکاران  مطالعه 2022و  در    تیجمع  یرو   یا( 

که    یجنوب  یقایآفر ناگونای نژاد  یاوگ کردند  مشاهده 
  یهایبررس  در  .افتیکاهش    04/0به    33/0از   r² ریمقاد

ط   ی نژادها  یرو   گر ید تمام    LDکاهش    ور، یمختلف  در 
  خچهیها مشاهده شد، اما روند کاهش بسته به تارگروه
  نیشتریب   یوحش  یهاپیهر گروه متفاوت بود. ت  یتکامل

و    یدر مرتبه بعد  یبوم  یرا داشتند، نژادها  LDکاهش  
دادند.    LDکاهش    نیکمتر   ی تجار  ینژادها نشان  را 
  ی کمتر  LD هاختهیکه آم دهدی نشان م قاتیحقت ن،یهمچن

  همکارانهمخون دارند )کارلسون و    یهاتینسبت به جمع
  نی(. ا2019  همکارانو    ی؛ ن2018  همکاران؛ سئو و  2007

م نشان  با    دهدی امر  انجام   یهمخون  شیافزاکه  و 
 ی در حال  ابد، ییم  ش یافزا  LD  ر یمقاد  ک، ینزد   یهایتلاق

افزا با  م  ریمقاد  نی ا   ،یریگ دورگ  شیکه    ابدیی کاهش 
با کاهش اندازه مؤثر    یهمخون  (.2020  همکاران)ژانگ و  

بلوکNe)  تیجمع حفظ  و  تر  بزرگ  یپیهاپلوتا  یها( 
  نی. اشودیم  LD  ش یموجب افزا  ، یبیکاهش نوترک  ل یدلبه
جمع  دهی پد مرغها   زولهیا  ایکوچک    یهاتیدر    ی )مانند 

  یکیرانش ژنت   ت یو غالب  یتی گوس یهموز   شی( با افزایتجار
؛ کارلس وورث  2020ژانگ و همکاران  )    شودیم  دیتشد

 ی با معرف  یری گدر مقابل، دورگ(.    2009و کارلوس ورث  
  ی پیهاپلوتا  یهابلوک  ،یبینوترک   ش یو افزا  د یجد  یهاآلل

م م  LDو    شکندیرا  کاهش  در    دهد، یرا  که  همانطور 
تر مشاهده شده  گسترده  یژن  انیبا جر   یوحش  یهامرغ

  ی دی نقش کل  ندهایفرآ  ن یا  (. 2020ژانگ و همکاران  )  است
 .کنندی م فایا هاتی جمع ی کیدر حفظ سلامت ژنت

3 - Correlation between uniting gametes (FUNI) 
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Table 1 - Structure (trend of changes) of LD and estimated effective population size for Iranian Holstein 

populations. 
GenAgo Distance (Mbp) Linckage Disequblirium  Ne 

IRI_S1 IRI_S2 IRI_S1 

 

IRI_S2 

1 34.43 0.03 0.047 121 130 
2 23.6 0.032 0.05 115 111 
3 15.47 0.04 0.057 106 104 
4 11.85 0.044 0.061 104 102 
5 9.64 0.049 0.066 103 99 
6 7.72 0.054 0.072 106 101 
7 6.62 0.058 0.076 108 105 
9 5.65 0.063 0.08 111 109 

10 4.78 0.067 0.084 117 115 
15 3.35 0.077 0.094 134 133 
20 2.27 0.085 0.101 159 162 
30 1.66 0.0945 0.1105 198.5 202 
40 1.17 0.103 0.118 247 254 
50 0.917 0.109 0.122 291 305 
70 0.705 0.115 0.127 354 372 
90 0.533 0.122 0.132 431 462 

125 0.394 0.126 0.14 554 573 
175 0.286 0.137 0.147 683 731 
250 0.202 0.149 0.156 859 938 
360 0.139 0.167 0.172 1069 1181 
535 0.093 0.198 0.194 1269 1472 
820 0.06 0.224 0.217 1632 1917 
1300 0.038 0.272 0.244 1956 2534 
2000 0.025 0.311 0.268 2463 3382 

 

 های هلشتاین  جمعیت( Neمؤثر  ) تیجمع  یندازها
  یبرا  نیهلشتا  یهاتی( در جمعNeمؤثر )  تیجمع  یاندازه

ژنت تنوع  بقا  ی کیحفظ  دارد    یاد یز  ت یاهم  تیجمع  یو 
از کاهش   یر یجلوگ  ی برا  Ne  قی(. برآورد دق 2005)وانگ،  

  یکیمحافظت ژنت  نهیدر زم  حیصح  ماتیتنوع و اتخاذ تصم 

  Ne  ن یتخم  ی معمول برا  یهااز روش  ی کیاست.    یضرور 
است که (  LD)  یوستگیعدم تعادل پ  عاتاستفاده از اطلا

داده بودن  دسترس  در  نشانگرها  یهابه   ی گسترده 
 .وابسته است  یکیژنت

 

 
Figure 1. Change in effective population size over the last 2000 (right) and 50 generations of Iranian Holstein 

populations based on corrected LD information. 

 
به   IRI_S2 و IRI_S1 یهاتیجمع  ی برا Ne برآورد  جینتا
  3382و    2463هزار نسل گذشته برابر با    2  یبرا   ب یترت

  زده شد   نیتخم  130و    121نسل حاضر برابر با    یو برا
دهنده کاهش تنوع  نشان   ریمقاد  نی. ا (1و شکل    1)جدول  
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کمتر   Ne ر یمقاد  ژه،ی واست. به  هاتیجمع  نیدر ا  یکیژنت
  یکیحفظ تنوع ژنت   نه یدر زم  ییهاینگران  تواند یم  200از  

ب به  مقاومت  چن  جادیا  هایماریو  در  که  چرا    نیکند، 
  ییبالا و کاهش توانا یاز همخون یخطرات ناش ،یطیشرا
ب  تیجمع با  مواجهه  تغ  هایماریدر    یطیمح  راتییو 
 .(2016 همکارانو  ی )لرو ابدییم شیافزا
  یهاتیدر جمع  Ne  ریکه مقاد  دهدی نشان م  قیتحق  جینتا

داشته   یاز گذشته تا حال روند کاهش رانی ا نیگاو هلشتا
است )دوکِس   یمطالعات جهان  جیروند مشابه نتا  نیاست. ا

ه 2018  همکارانو   و  2014  همکارانو    ستادیلی؛  چو  ؛ 
 جیمختلف گاو، نتا  یبا نژادها  سهی(. در مقا2012  همکاران

مقادیا با  مطالعه  نژادهاگزارش  Ne  ر ین  در  گاو    ی شده 
  5090  یبرا  127تا    49)  ایاسپان  یدر کشورها  نیهلشتا

 49رأس(، کانادا ) 3519 یبرا  127تا  49) ایرأس(، استرال 
)  4500  یبرا  127تا   دانمارک    یبرا  127تا    49رأس(، 

ا  1046 و  آمر  الات یرأس(    یبرا  127تا    49)  کایمتحده 
تطا  2400 و    بقرأس(  )دوکِس  ؛  2018  همکاراندارد 
مقاد2015  همکارانو    لویرام-گزیرودر  ا  Ne  ری(.    نیدر 

( است  2020ماکانجولا و همکاران )  جیبالاتر از نتا  قیتحق
مقاد رأس گزارش    291  یبرا   66تا    43برابر    Ne  ر یکه 

را برابر    Ne( که  2021و همکاران )  ی کرده بودند و چوتارا
ا  324  یبرا  48تا    40 اما  بودند.  کرده  برآورد    نیرأس 

در کشور    نیزیفر-نیمربوط به گاو هلشتا  جیاز نتا  ریمقاد
  ریاست که مقاد  ترنیی( پا2023  همکارانو    یچک )وستر

Ne    زده    ن یرأس تخم  1100  یبرا   283تا    202را در دامنه
  ل، یبرز  لور یگاو آنگوس و ن  یدر نژادها  ن،یبودند. همچن

گزارش شده است  قیتحق  ن یا  ج یاز نتا  تر نییپا  Ne  ریمقاد
ها ممکن است به  تفاوت  نی (. ا2014  همکارانو    وسی)وان

ک  یمحاسبات  یهاروش  ل یدل بهداده  تیفیو  در    ژهیوها، 
  نیبا اطلاعات شجره ناقص باشد، چرا که در چن  یینژادها
به  یموارد مؤثر  تخماندازه  بالاتر  کاذب  زده    نیطور 

 .شودیم
در    تیکه اندازه مؤثر جمع  دهندی مطالعات مشابه نشان م

  150  نیبه طور متوسط ب  یرانیا  یگاوها  یبوم  ینژادها
  ل ینژادها به دل  ن ی(. ا2018  همکارانو    یاست )زمان  200تا  

شرا با  و   یطیمح  طیانطباق  خاص،    یکیژنت   یهایژگیو 

ژنت  یبرا  یمنابع مهم تنوع  برابر    یکیحفظ  هستند و در 
به   یجهان  لیاص  یتر از نژادهامقاوم   یطیمح  یهاچالش 

م   قیتحق  در   .(2021  همکارانو    یتح)ف  روندیشمار 
 ن یهلشتا  یگاوها  تیحاضر، روند کاهش اندازه مؤثر جمع

  دهندی نشان م  جیشده است. نتا  لیاز گذشته تا کنون تحل
روند    ر یاخ  یهانژاد در نسل  ن یدر ا  تیکه اندازه مؤثر جمع

دارد   یخوانداشته است که با مطالعات مشابه هم  یکاهش
و  2022  همکارانو    ینی)دلام چو  ا2012  همکاران؛    نی(. 

و    ی کیاستفاده از تعداد محدود گاو نر ژنت  ل یدلکاهش به
 .(2012 همکاراناست )چو و  یمصنوع حیتلق  یتکنولوژ 

جمع  ج، ینتا  طبق مؤثر  گذشته    تیاندازه  نسل  پنج  در 
  لیدل روند ممکن است به  نی مقدار را داشته است. ا  نیکمتر 

گاوها پروفا  یانتخاب  با  و    یکی ژنت  لینر  متنوع 
ا  ی گریتلاق  یهاستمیس م  نیمناسب باشد.    تواندیروند 

کاهش اندازه    رایز  ،باشد  د یمف  ندهیآ  یکیژنت  شرفتیدر پ 
جمع و    ت یمؤثر  شده  ژنتیکی  واریانس  کاهش  به  منجر 

)ژانگ    خواهد داشت  یکیژنت  شرفتیبر پ  یمنف  ر یتأث  نهایتاً
برابه  یهانیتخم   .(2020  همکارانو   آمده    ی دست 

م  نیهلشتا  یهاتیجمع مؤثر    دهدینشان  اندازه  که 
ژنت  تیجمع حذف  آستانه  حد  از  رأس(    100)  یکیبالاتر 

مدت است در کوتاه ی کیحفظ تنوع ژنت یاست، که به معنا
  تیاندازه مؤثر جمع  شیافزا  ی الگو  ن ی(. ا2009  ن،سی)مو

با  دبخشیام اما  کنتر  Ne  د یاست،  دقت  از    ل به  تا  شود 
شود )مخبر    یری جلوگ  یکیو انقراض ژنت   یهمخون  شیافزا
 (. 2019a  همکارانو 

 همخونی 
  روش  سهبا استفاده از    یهمخون   بیاضر  ،مطالعه  ن یدر ا

  و نیزF3   (GRMF  ،HOMF  ،UNIF  )و    F1  ،F2  مختلف شامل
مختلف    ROHF  مقادیر سطوح  فراوانی    MAFدر  )حداقل 
.  محاسبه شد  IRI-S2و    IRI-S1های  برای جمعیتآللی(  

برای جمعیت    F3و    F1  ،F2های  ضرایب مربوط به آماره
IRI-S1    حالیدهند. در  را نشان می   035/0همگی مقدار  

قدری بالاتر بوده و     IRI-S2این مقادیر برای جمعیت  که،  
  تواندیتفاوت م  نیاقرار دارند.    047/0تا    036/0در بازه  

بالاترنشان  سطح  همخون  ی دهنده  جمع  یاز   تیدر 
IRI_S2 (.2د )جدول باش  
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Table 2. Results of inbreeding level estimation in Iranian Holstein cattle populations 

Population F1 F2 F3 
FROH 

(MAF 0.01) 

FROH 

(MAF 0.05) 
FROH 

(MAF 0.1) 
FROH 

(MAF 0.2) 
IRI_S1 0.035 0.035 0.035 0.095 0.082 0.08 0.072 

IRI_S2 0.047 0.047 0.036 0.091 0.087 0.082 0.05 

 
  MAFدر چهار سطح ROHF بر  یمبتن  یهمخون  بیضرا

مقدار    ن یبالاتر  ان،یم  نیدر ا(.  2)جدول    اند محاسبه شده
 MAF در  095/0برابر با   IRI_S1 تیدر جمع  یهمخون

،  IRI_S2   تیجمع  یبرا  ،حالی کهآمده، در    دستبه 0.01
ا  091/0مقدار    نیا  که در  دهندی نشان م  جینتا   نیاست. 

MAF همخون  تر،نییپا م  شتریب  ی مقدار  که    تواندیبوده 
  .بازه باشد  ن یدر ا  همخون  یهاآلل  شتر یتراکم ب   دلیل  به
در   ROHF  ری دامق  ،2/0به    01/0  از   MAFمقدار  ش یافزا  با

  نیدر ا  یکاهش همخون  است.  افته یکاهش    تیهر دو جمع
)با    ابیکم یهاآلل  شتریب  یهمخون  لیمطالعه احتمالاً به دل

MAF  در  نییپا افزا نمونه(  با  تأث MAF  شیهاست.    ری، 
ضرا  افته یکاهش    ابیکم  یهاآلل کاهش    یهمخون  بیو 

مطابق    MAF  شیبا افزا  یروند کاهش همخون  نی. اابدییم
نتا به  نیش یپ  قاتیتحق  جیبا  ب  ژه یو است.   ی هارنامهدر 

  ترنییپا  یآلل  یکه از فراوان  ک،یبا انتخاب ژنوم  یاصلاح
م دل  یهمخون  شود، یاستفاده  بالا  ل یبه    یهاآلل  ی تراکم 

  وی ؛ ل2013  همکاران)بژلاند و    ابدییم  ش یافزا  گوتی هموز
همچن2019  گودارد و   مقاد  ن،ی(.    یهمخون  ر یتفاوت 

  ر یبا سا  سهیدر مقا  ROH  یآماره  شده بر اساسمحاسبه
  یهمخون  بی. ضر (2)جدول    مشاهده شده است  هاشرو

دل  ROHبر    یمبتن ب  لی به  از    شتر یدقت  استفاده  در 
ژنوم روش  ی بالاتر  ر یمقاد  ،یاطلاعات  به    یهانسبت 

(.  2011  همکارانرادن و  نشان داده است )وان  یاشجره
  بیضر  نیانگی( م2017)  CDNطور خاص، در گزارش  به

متولد    یگاوها  ی کانادا برا  نیهلشتا  یدر گاوها  یهمخون
در   و رشد سال  34/7حدود    2016شده  بود    انهیدرصد 

چشمگ به  2016تا    2010از    یهمخون  بیضر   ی ریطور 
  نیانگیم 2011در سال  ن،یدرصد بوده است. همچن 22/0

و کانادا   کایدر آمر  نیهلشتا  یدر گاوها  یهمخون  بیضر

 
1 - Canadian Dairy Network 

و    یدرصد گزارش شده است )کرن  2/6و    75/5  بیترت به
مطالعه  (.2004  همکاران در  مقادیر  برای  این  حاضر،  ی 
،  GRMFی  هسه آمار  در هر   درصد   5/3از    S1-IRI  جمعیت

HOMF    وROHF    ی  با استفاده از آماره  درصد   5/9  الی  2/7تا

ROHF  (  اعمال  باMAF  )متغییر بود. این مقادیر  های مختلف
،  GRMFدر سه آماری    درصد  7/4از    2S-IRIبرای جمعیت  

HOMF  وROHF  ی  با استفاده از آماره درصد  1/9 الی 5 تا

ROHF    نتایج   آمده در بازه  دستبهمتغیر بود. مقادیر عددی
  همکاران  و   ماسترلانگو  ( قرار داشت.2016)  ماسترلانگو

بومی ایتالیا با  گاو  نژادی    4میزان همخونی را در    (2016)
آماره سه  از  گزارش    ROHFو    GRMF  ،HOMFی  استفاده 

گاو  نژاد    4کردند. مقادیر همخونی گزارش شده مرتبط با  
تا    074/0ی  هدر باز    GRMFمورد مطالعه برای آمارهای  

 055/0تا    035/0ی  در بازه  ROHFی  و برای آماره 098/0
بود و در  تر  پایین  HOMFقرار داشت. مقادیر برای آماره  

  دستبه  یهمخون  ر یمقاد  داد.مواردی  عدد منفی نشان می
  یها کمتر و در برخآماره  یآمده از مطالعه حاضر در برخ

نتا  شتر یب   گر ید توسط  جیاز  شده  لبنیات   گزارش  شبکه 
آمر  نیهلشتا  یگاوها  یبرا  (CDN)  1کانادا  و   کایکانادا 

( 2014درصد( بود. دادار و همکاران )  34/7تا    75/5  نی)ب
روکو )  یی و  همکاران  اگرچه  2010و  که  دادند  نشان   )

ا  یب همخونیضر آمر  ران یدر  به کانادا و  در    کا ینسبت 
پا افزا  یترنییسطح  روند  اما  دارد،    زانیم  یشیقرار 

  2000از سال    رانیا  نیهلشتا  یگاوها  تیدر جمع  یهمخون
آمر به  نسبت  ب  کا یتاکنون  کانادا  است  شتر یو    .بوده 

نابرابر   تیجمع  انگذاران یسهم بن  ی مطالعات نشان دادند 
بنیانگذار( بطری(  یتیجمع  یتنگناها  ،)اثر  گردنه  و    ،)اثر 

و    یکیکاهش تنوع ژنتاین    یاز عوامل اصل  یکیرانش ژنت
جمعیت   اندازه  کاهش  همخونی    مؤثرمتقابلا  افزایش  و 



                                       88 ایران هلشتاین هايگاو  هاي ژنومی درتخمین پارامترهاي اندازه مؤثر جمعیت و ضریب همخونی مبتنی بر اطلاعات تراشه

 ی هاسال  ن یمتولدشده ب  واناتی مؤثر بر ح  یایهستند. ده ن
ترت2011تا    2003 به    ی کژنتی  سهم  از  ٪48٫20  بی، 
را به خود    یهمخون  شافزای  سهم  از  ٪63٫94و    یاه یحاش

ژنت  اختصاص تنوع  کاهش  غالب  علت  تجمع    ،یک یدادند. 
ژنت نسل  یکیرانش  اندازه    ل یدلبه  گذارانیربنیغ  یهادر 

جمع مؤثر  استشد  گزارش   تیکوچک  اه  از  رو،    نی. 
جفت  تیریمد و  هم  ی برا  ی ریگانتخاب  و    یتبار کنترل 

اندازه  ندهیآ  یهمخون بهبود    یضرور  تیمؤثر جمع  یو 
 .(2014 دادار و همکاران) است

)  کسونیریا  ی همخون  بیضر  نیانگی( م2023و همکاران 
و قرمز    ی سوئد  نیهلشتا  یگاوها  ی را برا ROH بر اساس

  7/3و    9/5  بیترتبه  2020تا    2015  یهادر سال  یسوئد
  یدر گاوها  یآلل  یفراوان  رات ییدرصد گزارش کردند. تغ

سوئد  شتر یب  یسوئد  نیهلشتا قرمز  نژاد  بود.    یاز 
)  فریشیقر همکاران  ضر 2020و    یهمخون  بی( 

را با استفاده از اطلاعات   رانیا  یارودخانه  یهاشیگاوم
 ROH بر اساس  یهمخون  ریکردند. مقاد  یبررس  یژنوم

  35/4  بیترتبه  یو خوزستان  ینژاد آذر   یهاشیدر گاوم
مقا  96/5و   در  بود.  تخم   سهی درصد    یهمخون  یهانیبا 

و    نجولامشاهده شد. ماکا  ی متفاوت  جی، نتا ROHFبر  یمبتن
( ن2020همکاران    یبرا  یهمخون  بیضر  نی انگیم  زی ( 

و    74/7  بیترتدر کانادا را به  یو جرز  نیهلشتا  یگاوها
بر اطلاعات    یمبتن  ر یدرصد گزارش کردند و مقاد  20/7

ژنوم برا   یقطعات  را  نشانگر  به  نشانگر    نیهلشتا  یو 
برا   40/31و    64/15،  61/13 و  ،  16/21  یجرز   یدرصد 
نشان    62/42و    54/22 مطالعات  کردند.  برآورد  درصد 

  یژنوم  یهااز داده  یخونهم  بیاند که برآورد ضراداده
  بیبه ضرا  یبر قطعات ژنوم  یبا استفاده از روش مبتن

با بار    یبالاتر   یاست و همبستگ  ترکینزد  یواقع  یهمخون
همکاران  )  دارد  گوت یهموز  یجهش و  ؛  2018پریوپولی 

 .(2020قریشی فر و همکاران   
 ر یبا سا سهیکه در مقا دهدی مطالعه حاضر نشان م جینتا

مقدار  ی با سطح همخون  یهاتیدر جمع  ROHF مطالعات، 
  یکیژنت  یهاتفاوت  ن،یکمتر بود. همچن  قیتحق  نیبالا در ا 
  ر یبر مقاد  یادیز  ریتأث  توانندی م  یمحاسبات  یهاو روش

به  ی همخون  بیضر  یینها در  بگذارند.  مثال،    ک یعنوان 
رو   بیضر  نیانگیم  ک،یمکز  ن یهلشتا  یگاوها  یمطالعه 

 ی درصد و براساس نواح  11/3براساس شجره    یهمخون
ا   77/2  یت یگوسی هموز شد.  گزارش  ها تفاوت  نیدرصد 

  گوتیهموز   یها به نواحمتفاوت روش  تیاز حساس  یناش
 .استفاده شده است یو منابع اطلاعات

م  قیتحق  نیا  جینتا برا  دهندی نشان  سطح   یکه  کاهش 
جمع  یهمخون استراتژ  د یبا  ها،تیدر    یاصلاح  ی هایاز 

با    ن،یدهد. همچن  شیرا افزا  ی کیاستفاده کرد که تنوع ژنت
  نینو  یارهایو مع  تر قیدق  یکی از اطلاعات ژنت  یر یگبهره

برنامه افزا  توانیم  ،یگر یتلاق  یهادر    یهمخون  شیاز 
نها  ی ریجلوگ در  همخون  ت،یکرد.  سطح    یبرا   یکنترل 

کارا و  سلامت    یگاوها  یهاتیجمع  یکی ژنت  یی حفظ 
 است.  یضرور  نیهلشتا

 
 گیری نتیجه 

تخم  نیا هدف  با  مؤثر    یپارامترها  ن یمطالعه  اندازه 
ضر Ne)  تیجمع و  داده  یمبتن  یهمخون  بی(    یهابر 

جمع  یژنوم  یهاتراشه هلشتا  یهاتی در    رانیا  نیگاو 
شد.   عدم   یدیکل  یهاافتهیانجام  ساختار  که  داد  نشان 

-IRIمورد مطالعه )  یهاتی ( در جمعLD)  یوستگی تعادل پ

S1    وIRI-S2افزا با  بهی(  نشانگرها  فاصله  صورت  ش 
م  یمعنادار کاهش  نی ا.  ابدییکاهش  با    LD  یروند 

پ نژادها   نیشیمطالعات  ط  یدر  و  گاو    وریمختلف 
نشان  و  و    یتیجمع  خچهیتار  ریتأث   دهدهنهمسوست 

ژنوم  یهایاستراتژ ساختار  بر  نژاد    است.   یاصلاح 
اندازهبرآوردهاهمچنین   به  موبوط    جمعیت،  مؤثری  ی 

چشمگ  یحاک کاهش  نسل  Ne  ر یاز    .است  ر یاخ  یهادر 
  نسل حاضر  Neبرآورده شده برای    ریکه مقاد  یطور به
ترت  IRI-S2و    IRI-S1  ی برا برا   130و    121  بیبه    یو 

 ، یروند کاهش  نیابود.  3382و  2463نسل گذشته  2000
خطرات    شیو افزا  ی کیدرباره کاهش تنوع ژنت  ییهاینگران
همخون  یناش ب  یاز  به  مقاومت  کاهش  (  هایماری )مانند 

شده  مطالعات  سایر  با    سهیمقادر  .  کندیم  جادیا انجام 
هلشتاین که  روی  بود  آن  از  حاکی  نتایج   ،  Ne    در

)مانند    ل یاص   ینژادها  یبالاتر از برخ  رانیا  یهاتیجمع
  یرانیا  یبوم  یاز نژادها  ترنییچک( و پا  نیزیفر-نیهلشتا

از استفاده    یناش  تواندیها متفاوت  نی( است. ا150-200)
و   ،یمصنوع ح یتلق  یمولد، تکنولوژ  نر  ی محدود از گاوها
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  ROHبر    یمبتن  محاسبات  باشد.   یاشجره  یهاداده  تیفیک
روشیتیگوسیهموز  ی)نواح و  و  GRMF  ،HOMF  یها(   ،

UNIF  های ت یجمعدر مجموع سطح همخونی نشان داد که
ی در دامنه اعداد گزارش شده از مطالعات مورد مطالعه

پیشین بر روی همخونی گاو هلشتاین قرار دارد. البته در  
های  مواردی مقادیر همخونی کشور پایین تر از هلشتاین

شبکه    یهابا گزارش  سهیمقاسایر کشورها قرار داشت.  
ا  اتیلبن و  حاک  الاتیکانادا  که    یمتحده  است  آن  از 

جمع  یهمخون کانادا  ترنییپا  رانیا  یهاتیدر  و    از 
  تر عیسر   یشیبا روند افزا  ی ( ول%5/ 75-37/7)  امریکاست

   همراه است.

 ی هابرنامه  یسازنهیبه  سازنهیپژوهش زم  ن یا  یهاافتهی
  Neکه حفظ    دهدی است و نشان م  رانیاصلاح نژاد در ا

 ی هااست یاتخاذ س  ازمندی( ن100)  یبالاتر از آستانه بحران
  یبه تعداد محدود گاوها  ی کاهش وابستگ  ق، یدق  ی کیژنت

جلوگ و  برتر،  ژنت  یر ینر  رانش  همچن  یکیاز    ن،یاست. 
روش از  ابزاربه  ROHبر    یمبتن  یهااستفاده    یعنوان 

  هیتوص  ی دام  یهاتیدر جمع  ی رصد همخون  ی کارآمد برا
بهبود    یکنترل همخون  یبرا  .شودیم از  Neو  استفاده   ،

داده  یمبتن  یریگجفت  تیری مد  یهایاستراتژ   یهابر 
گاوها  شیافزا  ،یژنوم پا  یتنوع  و  مولد،  مستمر    شینر 

 . شودیم شنهادیپ ی کیژنت یپارامترها
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