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Background and Objectives: In dairy cattle breeding, high 
selection pressure to improve some economic traits along the use of 
a limited number of superior bulls by using artificial insemination 
technique has led to an increase in the relationship between cows 
and also an increase in the average inbreeding of the population. The 
most important result of inbreeding at the level of commercial herds 
is a decrease in the level of economic traits, which is called 
inbreeding depression. Pedigree information is usually used to 
estimate inbreeding. However, estimates obtained from pedigrees 
depend largely on the depth of the pedigree and its completeness. In 
recent years, along with the emergence of genome sequencing 
techniques, interest in using genomic information to accurately 
estimate inbreeding coefficients has increased. The aim of the 
present study was to estimate the genomic inbreeding coefficient in 
some Holstein cattle herds in East Azerbaijan Province of Iran using 
dense single nucleotide marker chip data. 
 
Materials and Methods: In this study, genotypic information of 43 
heifers belonging to 5 Holstein dairy farms in Tabriz city was used 
to estimate genomic inbreeding. Hair follicles of each animal (80 to 
100 strands) were sampled from the tail tip and after DNA 
extraction, genotype was determined using Illumina BovineSNP50 
BeadChip array. Data quality control was performed using PLINK 
software. All loci with a genotype call rate of less than 95% and 
with a minor allele frequency of less than 0.01 were excluded from 
the data set. Also, loci with a significant deviation from Hardy-
Weinberg equilibrium were identified and removed from the data. 
All SNP markers located on the X and Y sex chromosomes were 
also removed from the data set. The genomic inbreeding coefficient 
was estimated using the runs of homozygosity (ROH) criteria. 
 
Results: Out of a total of 41177 genotyped markers, 40904 markers 



 

 

were able to pass various quality control steps. One marker was 
removed due to a minor allele frequency of less than 0.01%, 264 
markers due to a genotyping rate of less than 95% in each sample, 
and 8 markers due to Hardy-Weinberg disequilibrium. The average 
number of ROH with lengths of 1-2, 2-4, 4-6, 6-8, and more than 16 
Mb was estimated to be 25.7, 25.6, 20, 9.14, and 2.8, respectively. 
As the length of the desired segments for the ROH increased, the 
average number of segments in animals decreased. Also, the average 
length of ROH in the aforementioned length categories was 
estimated to be 216.3, 216.1, 197.6, 137.1, and 67, respectively. The 
average genomic inbreeding coefficient estimated using ROH with 
lengths of 1-2, 2-4, 4-6, 6-8, and more than 16 Mb was 8.6, 8.6, 7, 5, 
and 2 percent, respectively. 
 
Conclusion: The average genomic inbreeding coefficient of cows, 
considering the 1 to 2 Mb of ROH segments, was estimated to be 
8.6%. By increasing the length of the considered segments for ROH 
to more than 16 Mb, the average genomic inbreeding of cows 
decreased to 2%. The higher frequency of shorter ROH compared to 
longer segments indicated that the majority of inbreeding in cattle is 
related to past generations and has arisen due to the existence of 
common ancestors in distant generations of the pedigree. 
Considering the average inbreeding for the Holstein cattle 
population, the estimated average inbreeding of 2% in the 16 Mb 
ROH, which reflects the recent mating system used in the herds, was 
at an acceptable level. 
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  هاي كليدي: واژه
  ژنومي همخوني

  ژنومي هموزيگوت هاي رشته
 هلشتاين گاو

 اقتصادي صفات برخي بهبود براي بالا شدت انتخاب شيري، گاو نژاد اصلاح در سابقه و هدف:
 مصـنوعي،  تلقـيح  تكنيك از گيريبهره بواسطه برتر نر گاو محدودي ادتعد از استفاده همچنين و

 جمعيـت  همخـوني  ميـانگين  افـزايش  همچنين و گاوها بين خويشاوندي رابطه افزايش به منجر
 دامها اقتصادي صفات سطح در كاهش تجاري، هايگله در همخوني نتيجه ترينمهم. است شده
 برآورد براي معمول طور به. شودمي ناميده مخونيه از ناشي افت يا همخوني پسروي كه است

 بـه  زيـادي  حـد  تا شجره از حاصل هايبرآورد اما. شودمي استفاده شجره اطلاعات از همخوني
-توالي هايتكنيك ظهور با همزمان اخير هايدر سال .دارد بستگي آن بودن كامل و شجره عمق

 افـزايش  همخـوني  ضـرايب  دقيـق  تخمين براي ژنومي اطلاعات از استفاده به علاقه ژنوم، يابي
گـاو   هـاي از گلـه  يدر برخ يژنوم يهمخون يببرآورد ضر ،حاضر يقهدف از تحق است. يافته
تـك   يتراشه متراكم نشـانگرها  هايبا استفاده از اطلاعات داده يشرق يجاناستان آذربا ينهلشتا
   .بود يدينوكلئوت

  

واحـد   پـنج متعلـق بـه    يسـه راس تل 43 يپيژنـوت  از اطلاعـات  يـق تحق يندر ا ها:مواد و روش
. شـد اسـتفاده   يژنـوم  يبـرآورد همخـون   يبـرا  يـز شهرسـتان تبر  يننژاد هلشتا يريش يگاودار

 پـس از و  گيـري شـد  نمونـه دم  يانتهـا  يـه رشـته) از ناح  100تا  80( يوانمو هر ح يكولهايفول
تعيين ژنوتيپ   Illumina BovineSNP50 BeadChip آرايهاز  دهبا استفا يان ا ياستخراج د

نـرخ   داراي ژني هاي جايگاه گرفت. كليه انجام PLINK افزار با نرم هاداده كيفيت كنترل .شدند
 مجموعـه  از   01/0از  درصد و با فراواني آلل نـادر كمتـر   95كمتر از  ژنوتيپ تعيين فراخواني

 هـاردي  اري از حالت تعـادل دكه انحراف معني هاييجايگاه گذاشته شدند. همچنين ها كنارداده

 نشانگرهاي تك نوكلئوتيدي واقـع  شدند. تمام حذف هاداده وينبرگ داشتند شناسايي شده و از

 يهمخـون  يبضر ها حذف شد.نيز از مجموعه داده Yو  X  جنسي كروموزومهاي شده بر روي
  .يدبرآورد گرد يژنوم يگوتهموز هايرشته با استفاده از روش يژنوم



 

 

نشانگر توانستند مراحل مختلف  40904نشانگر تعيين ژنوتيپ شده،  41177از مجموع  ها:يافته
 264درصـد،   01/0كنترل كيفيت را بگذرانند. يك نشانگر به دليل حداقل فراواني آللـي كمتـر از  

نشانگر به دليل نداشـتن  8درصد در هر نمونه و  95نشانگر به دليل نرخ تعيين ژنوتيپ كمتر از 
 ،1-2 طـول  بـا  ژنـومي  هموزيگوت هايرشته تعداد واينبرگ حذف شد. ميانگين-تعادل هاردي

بـا   شد كـه برآورد  8/2، 14/9، 20، 6/25، 7/25 يببه ترتمگاباز  16 از بيشتر و 8-6 ،6-4 ،4-2
تعـداد قطعـات در    ميـانگين  ژنـومي،  هموزيگـوت  هـاي رشته يطول قطعات مدنظر برا يشافزا
-كلاس در ژنومي هموزيگوت هايرشته قطعات طول ، ميانگينيافت. همچنينكاهش  هايوانح

ضـريب   يـانگين م .برآورد شد 67 و 1/137 ،6/197 ،1/216 ،3/216 ترتيب به مذكور طولي هاي
 و 8 ،4 ،2 ،1 ژنـومي  هموزيگـوت  هـاي همخوني ژنومي برآورد شده با استفاده از قطعات رشته

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

 هـاي ضريب همخـوني ژنـومي گاوهـا بـا در نظـر گـرفتن قطعـات رشـته        ميانگين  گيري:نتيجه
طول قطعـات مـدنظر    افزايش با. گرديد برآورد درصد 6/8 مگابايتي، 2تا  1ژنومي  هموزيگوت

همخوني ژنومي گاوهـا بـه    يانگينمگابايت، م 16 بيشتر از ژنومي به هموزيگوت هايرشته يبرا
 بـه  نسـبت  تـر  كوتـاه  ژنـومي  هموزيگـوت  هايرشته يش يافت. بيشتر بودن فراواندرصد كاه 2

 به مربوط دامها در موجود همخوني عمده قسمت كه بود موضوع اين دهنده نشان بلندتر قطعات
. است آمده به وجود شجره دور هايدر نسل كگذشته بود و در اثر وجود اجداد مشتر هاينسل

درصدي برآورد  2هلشتاين، ميانگين همخوني  گاوهاي جامعه ي برايهمخون ميانگين به توجه با
مگابايتي كـه مـنعكس كننـده سيسـتم آميزشـي اخيـر        16 ژنومي هموزيگوت هايشده در رشته

  ها است، در سطح قابل قبولي بود.استفاده شده در گله
 

 همخوني ضريب برآورد). 1405. (رشيد، صفري ؛اطمهف بيناباج، بحري ؛آرش جوانمرد، ؛مهكامه رضاپور، ؛محمدرضا شيخلو، استناد:
پژوهش در . نشانگري متراكم تراشه هاي¬داده از استفاده با شرقي آذربايجان استان هلشتاين گاو هاي گله برخي در ژنومي

  )، 3(14، نشخواركنندگان
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  مقدمه
 نسـل  انتخـاب  بـر  يمبتن ياصلاح نژاد هايبرنامه
 ژنتيكـي  تنـوع  كـاهش يكـي از دلايـل اصـلي     والدين

تعـداد   از برتـر  دامهـاي  انتخـاب . اسـت هاي اهلي  دام
 يــانگينباعــث بــالا رفــتن م   ،خــانواده محــدودي

 افزايش ضـريب همخـوني  و  يتدر جمع يشاونديخو
ــي ــودم ــ. ش ــزايش باعــث ونيهمخ ــيتي اف  اتوزيگوس

 نوبـه  بـه  امـر  اين و شودمي ژنوم سراسر در ها جايگاه
زيان آور  مغلوب هايآلل هموزيگوسيتي موجب خود

 نتيجه ترينمهم. شوندمي نامطلوب هايفنوتيپ و بروز
 و عملكـرد  كاهش ،تجاري هايگله سطح در همخوني
 ايكه پسروي همخوني  است اقتصادي صفات ميانگين
، Falconer( شـود يم ـ يدهنام 1ياز همخون يافت ناش

ــژاد )1998و همكــاران،  Smith ؛1960 . در اصــلاح ن
 برخـي بهبـود   يانتخـاب بـالا بـرا    شـدت  يري،گاو ش
 محدودياستفاده از تعداد  ينو همچن ياقتصاد صفات
 يحتلق ـ يـك تكن از گيـري بهرهنر برتر بواسطه  يگاوها
 يشافـزا  يـت، عانـدازه مـوثر جم   كـاهش به  ،يمصنوع

 يشافـزا  ينو همچن ـ گاوهـا  بـين  دييشـاون رابطه خو
ــانگين ــنا .اســت شــدهمنجر جمعيــت همخــوني مي  ي

 آزمـون  ازاسـتفاده   بـا  گذشته هايدهه يموضوع در ط
 نژادي داخل يكيدر كاهش تنوع ژنت ييبسزا يرتاث نتاج
 گـاو  دربـه عنـوان مثـال     است. داشته يريش هايگاو

 ـ گاوهـاي  از بعضـي  ،هلشتاين  از اسـتفاده  بـا  برتـر  رن
 شـيرده  دختر 250000 از بيش مصنوعي تلقيح تكنيك

دارند و  دنيا سرتاسر در شده نتاج آزمون پسر 3000 و
 تحـت  سـاله  هـر  كـه  جـوان  نـر  گـاو  5000 حدود از
 هـا  آن درصد پنجاه يرند،گ مي قرار نتاج آزمونه امــبرن

 ).Weigel، 2001( هسـتند  معروف نر گاو 10 نوادگان
 يريكـارگ ه و ب يراخ يدر سالها ژنومي انتخابه توسع

 ارزش بيني پيش يلدل به يريآن در اصلاح نژاد گاو ش
 و تـر پـايين  سـنين  در قبول قابل اعتماد قابليت با ارثي

                                                            
1. Inbreeding Depression 

در  بـالاتر  يكيژنت يشرفتپ نرخ به يكاهش فاصله نسل
ارزش  يانگينم بر استفاده از  يمبتن روشهايبا  يسهمقا
شده  منجر نر جوان يانتخاب گاوها يبرا ينوالد يارث

در  يتجمع يهمخون يشنرخ افزا روديانتظار ماست. 
 تـر دقيـق  گرفتن نظر در علتبه  يروش انتخاب ژنوم

 هـاي  دامانتخـاب   كاهشو  يمندل گيرينمونه تغييرات
نسـبت بـه    ،خـاص  هـاي دهخانوا به متعلق خويشاوند

اشـد.  كمتر ب ،شجره بر مبتني ژنتيكي ارزيابي يروشها
 زودتـر  جـايگزيني حال، كاهش فاصله نسـل و   ينبا ا

 ـ يدارا  جوان حيوانات با منتخب حيوانات  يارزش ارث
 يشو باعث افزا كرده خنثي را مزيت ينا ،تربالا يژنوم
و  Henryon( شوديم يتدر جمع سالانه همخوني نرخ

   .)2012و همكاران،  Pryce ؛2014همكاران، 
 ،شـجره از  استفادها برآورد شده ب يهمخون يبضر

از هر فـرد بـه نوادگـانش بـر      هااحتمال توارث آلل به
 ـ ،دارد تكيـه  يمندل يرياساس نمونه گ  در طوريكـه ه ب

 – بـرادر  يشده برا برآورد يهمخون ضريب روش اين
و  Peixoto( اسـت با هـم برابـر    يشههم تني خواهران

ــاقص هــايشــجره. )2010همكــاران،  ــا ن ــل ي  غيرقاب
 باعـث  باشـند  نشـده  ثبـت  كـافي  دقـت  با كه اطمينان

 هايدر سال .دشومي همخوني برآورد در زياد بــاري
 ،ژنـوم  يـابي تـوالي  هـاي تكنيك ظهور با همزمان اخير

 ضرايب دقيق تخمين براي ژنومي اطلاعات از استفاده
ــزايش همخــوني ــه اف ــتهاســت يافت ــول رش ــاي. ط  ه

مـورد   هايآمارهاز  يكي ٢در سراسر ژنوم يگوتهموز
 يبـر اسـاس نشـانگرها    يبرآورد همخون ياستفاده برا

و همكـاران،   Vignal( اسـت متراكم در سراسـر ژنـوم   
-واليـــــ ـت به ژنومي هموزيگوت هايرشته ).2002

ــاي ــم پ يگــوتهموز ه ــه ه ــتهب ــانگرها از يوس  ينش
 گفتـه  فـرد  هـر  ژنوتيپدر  ٣وكلئوتيدينتك شكلچند
 والـدين  زا يكساني هايهاپلوتيپ طريق از كه شودمي

                                                            
2. Runs of Homozygosity 
3. Single Nucleotide Polymorphism 



 1405، 3، شماره 14پژوهش در نشخواركنندگان، دوره 

 

 نسـبت  روش ايـن  درباشـند.   يافتـه به فرزندان انتقال 
در ژنـوم هـر    يژنـوم  يگوتهموز هايرشته كل طول

 شده داده پوشش اتوزومال كروموزوم كلفرد به طول 
به عنوان  ،توكلئوتيديتك چندشكل نشانگرهاي توسط
 شـود مـي  گرفتـه  نظـر  در فرد يژنوم يهمخون يبضر

)Purfield  ،نشان متعددي مطالعات. )2012و همكاران  
 هـاي  رشـته  اساس بر شده برآورد همخوني كه اندداده

 يگوســيتياز اتوز يبهتــر يــارمع يژنــوم يگــوتهموز
 اسـاس  بـر  همخـوني  تخمـين نسبت بـه روش   يفرد

بـا اسـتفاده از    كـه  چـرا . دهديشجره ارائه م اطلاعات
 دقيـق  ينـواح  تـوان مـي  ژنومي هموزيگوت هايرشته

قـرار دارنـد،    1يدر حالت مشـابه نسـب   ژنوم فرد را كه
-Al ؛2019و همكــاران،  Szmatoła( نمــود ييشناســا

Mamun  ،ينــواح يــنشــناخت ا .)2015و همكــاران 
 بـراي   دامهـا  بين تلاقي هايبرنامه طراحي به تواند يم
 كمـك  همخـوني  نـامطلوب  اثـرات  رساندن حداقل به

 توانـد مي مصنوعي انتخاب فشار يگر،د ياز سو .نمايد
خاص از ژنوم،  يهناح يكدر  يگوسيتيهموز افزايشبا 

 بـر  تاثيرگذار مطلوب هايآلل فراواني افزايش به منجر
 بهمعمولا  ينواح يناز ا كه گردد انتخاب تحت صفت
و همكـاران،   He(شـود  يم ـ يـاد  2انتخـاب  هـاي نشانه
ــاران،  Sabeti ؛2020 ــدين. )2002و همك ــب، ب  ترتي
 توانـد مـي  ژنومي يگوتهموز هايرشته محل و اندازه

 باشـد  ارتباط در جمعيت بر شده وارد انتخاب فشار با
 بـه  ژنـومي  هموزيگـوت  هايرشته صورت اين در كه

مشـاهده   قابل نوماز ژ يخاص يطور نامتوازن در نواح
ــود.   ــد ب ــابراين،خواهن ــي بن ــي بررس ــي فراوان  و آلل

 نواحي شناسايي در موثر روش يك ژنوم، هموزيگوتي
ــوم در تخــابان فشــار تحــت ــته. اســت ژن ــايرش  ه

 ژنوم سطح در كوتاه و بلند طول با ژنومي هموزيگوت
 ـ همخـوني  دهنـده  نشان ترتيب به وجـود آمـده در   ه ب

                                                            
1. Identical by Descent 
2. Signatures of Selection 

 هـاي نسـل  در آمـده  بوجود همخوني و اخير هاينسل
 ،بنـابراين . )2014و همكـاران،   Curik( هسـتند دورتر 
-مي ژنومي هموزيگوت هايرشته طول و توزيع نحوه

 مـورد  نيـز  يمو قـد  يـد جد يهمخـون  يـين در تع دتوان
نشـان   )2013(و همكـاران،   Kim. گيـرد استفاده قرار 

 طـول  به ژنومي هموزيگوت هايرشته ميزاندادند كه 
 يـت دو جمع يريش يگاوها ينب در مگاباز 0/5 تا 5/1

سـال تحـت    40از آنها به مدت  يكيكه  ينگاو هلشتا
 ـ يرش ـ يدصفت تول يبرنامه انتخاب برا از  يكـي ود و ب

با هم برابـر   نبوده است، يانتخاب برنامه هيچآنها تحت 
بـالاتر   يامگاباز  10به طول  هايرشته كه حالي در بود

 .نـد بود مشـاهده  قابـل  انتخاب تحت تجمعي درفقط 
 همخـوني  ضـريب  ميـزان به مطالعه  يمختلف تحقيقات
از  هـا آن اكثر در كه اندپرداخته ايران هلشتاين گاوهاي

اسـتفاده شـده    يبرآورد همخـون  يلاعات شجره برااط
و  Dadar؛ 2010و همكـــــاران،  Rokouei( اســـــت

 Vahedi؛ 2023و همكاران،  Tohidi؛ 2014همكاران، 
 بـرآورد  ،حاضـر  تحقيـق  از هدف). 2020و همكاران، 

 گـاو  هـاي گلـه  از برخـي  در ژنـومي  همخوني ضريب
 لاعاتاط از استفاده با شرقي آذربايجان استان هلشتاين

 نوكلئوتيـدي  تـك  نشـانگرهاي  متراكم تراشه هايداده
 .بود

  
  هاروش و مواد

اطلاعـات   :يوانـات ح يـپ ژنوت يـين و تع يريگنمونه
ــوت ــهراس تل 43 يپيژن ــنج از   يس ــه  پ ــتا گل  ينهلش

اسـتفاده   يژنـوم  يبرآورد همخون يبرا يزشهرستان تبر
 اسپرم تعيين هايبرنامه از نظر مورد هايدامداري. شد

. با توجـه  نمايندمي استفاده گله ژنتيكي مديريتبراي 
نر مورد اسـتفاده   يگاوها يهمخون ميانگين يشبه افزا
 از اسـپرم،  توليدكننـده  كشورهاي در گيرياسپرمبراي 
كـه نتـاج حاصـل از اسـپرم      شـد اسـتفاده   هاييتليسه
 بـراي وارد شده به كشور بودند.  يراخ برترنر  يگاوها
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 هـر  ازمـو   يكـول فول يهـا نمونه ها،دام ژنوتيپ تعيين
 يـه ناح از ي) بعد از جداسـاز رشته 100 تا 80( حيوان
و  شـد جداگانه منتقـل   يلونينا هايكيسهدم به  يانتها
با استفاده از  يپژنوت يينو تع يان ا ياستخراج د براي

 GeneSeek ® Genomic Profiler™ Bovineتراشـه  

50K  شـركت   يـواني ح يكژنت آزمايشگاه بهNeogen 

Genomics تراشـه بـا    ين. اشدند ارسال يكاآمر كشور
1 يهمكــار

USDA-ARS-AGIL شــركت  وIllumina 
 يگـاه هـزار جا  50شده و اطلاعات مربوط بـه   يطراح

 59 نشانگري فاصله با را ژنومدر طول  SNP ينشانگر
 .دهدمي قرار اختيار در باز جفت كيلو

نتـرل  ك :يـپ ژنوت ييناطلاعات حاصل از تع يشپالا
 Purcell( انجام شد PLINKنرم افزار  باها كيفيت داده

بـا  ي هـا  داماطلاعات مربـوط بـه    ).2007و همكاران، 
درصـد از مجموعـه    5ژنوتيپ از دست رفته بـيش از  

نـرخ   داراي ژنـي  جايگاههاي كليه ها حذف شدند.داده
ــين فراخــواني ــر از  ژنوتيــپ تعي   درصــد از 95كمت
همچنين، فراوانـي  ند. اشته شدگذ ها كنارداده مجموعه
كليـه   و شـد  محاسـبه  هـا  جايگـاه  كليـه  براي2 آلل نادر

 از 01/0از  كمتـر فراوانـي آلـل نـادر     بـا  جايگاههـاي 
و همكـاران،   Purfield( شـد  كنـار گذاشـته   محاسبات

2012( .  
كـه انحـراف    هـايي جايگـاه  در مرحله بعـد، كليـه  

 ،وينبـرگ داشـتند   هـاردي  داري از حالت تعـادل  معني
بـراي ايـن   شـدند.   حـذف  هـا داده شناسايي شده و از

 وينبرگ و هاردي تعادل آزمون دو وكي آماره منظور از

P-value   كه با استفاده از تصحيح بنفرونـي   10-6كمتر
بررسي انحراف از براي دست آمد به عنوان معياري ه ب

و  Gomez-Raya(وينبرگ استفاده شـد  -تعادل هاردي
 هايجايگاه وراثت نحوه آنجا كه . از)2015همكاران، 

                                                            
1.United States Department of Agriculture –

Agricultural Research Service –Animal 
Genomics and Improvement Laboratory 

2. Minor allele frequency 

 و نـر  جـنس  دو بـين   Yو  Xدر كروموزمهاي  موجود
 شـدن  يكسـان  منظـور  هـم متفـاوت اسـت، بـه     با ماده

 ايـن  در جـنس،  دو هـر  در اسـتفاده  مـورد  نشانگرهاي
منظور  بدين .شد استفاده اتوزومي نشانگرهاي از تحقيق
 شـــده بـــر روي واقـــع SNPنشـــانگرهاي  تمـــام

هـا  از مجموعـه داده  Yو  X  جنسـي  يهـا  كرومـوزوم 
 حذف شد.

ضـريب همخـوني    :ژنـومي  همخوني ضريب برآورد
يـا  هاي هموزيگوت ژنـومي  با استفاده از رشته ژنومي
ROH  شـد. ايـن ضـريب همخـوني مسـتقيما      برآورد

كننده سطح هموزيگوسيتي بوده و تحت تـاثير  منعكس
ــردفراوانــي آللــي قــرار نمــي و همكــاران،  Dixit( گي

ــرم ).2020 ــزار نــــ ــرد از PLINK افــــ   رويكــــ
Sliding windows يمشخص ـ تعـداد  حداقل شامل كه 

ــاي SNPاز ــو ه ــل در تهموزيگ ــك داخ ــله ي  فاص
هـاي  رشـته  شناسـايي  بـه منظـور   باشد،  (kb)مشخص

ــومي ــدمــي اســتفاده هموزيگــوت ژن هــاي رشــته .كن
 PLINKهموزيگوت ژنومي براي هر فرد با نرم افـزار  

 و Dixit(شد ارهاي زير شناسايي در نظر گرفتن معيو 
  : )2020همكاران، 

 SNP 50بـه طـول    Sliding windowتعريف يك  )1
ــوم  ــطح ژن ــداقل  )2در س ــبتح ــانگرهاي  نس نش

ــره   ــر پنج  )3درصــد  5هموزيگــوت در داخــل ه
 لحـداق )ROH  4متوالي در يك  SNP 100حداقل 

 حـداكثر ) ROH 4 هايقطعهبراي  مگابايت 1 طول
 متـوالي  هموزيگـوت  هـاي SNP بـين  (گپ) فاصله
 هـر  در SNP 1 تـراكم حـداقل   )5 كيلوبايت 1000

با ژنوتيـپ   SNPنشانگر  2حداكثر )6كيلوبايت  50
 1حـداكثر   )ROH 7در داخـل هـر    از دست رفتـه 

  .ROHانگر هتروزيگوت در داخل هر نش
شناسايي شـده بـا در   هاي هموزيگوت ژنومي رشته

 2مگاباز،  2تا  1 گروهپنج به  هانظر گرفتن طول رشته
مگابـاز و بيشـتر از    16تا  8مگاباز،  8تا  4مگاباز،  4تا 



 1405، 3، شماره 14پژوهش در نشخواركنندگان، دوره 

 

و همكـاران،   Peripolli( مگاباز تقسيم بندي شدند 16
سپس ضـريب  . )2019و همكاران،  Szmatoła؛ 2018

FROH   در هر فرد براي كل ژنوم اتوزوم با اسـتفاده از
  : شدفرمول زير برآورد 

  
ضريب همخوني بر مبناي  FROHدر رابطه ارائه شده، 

مجمـوع طـول   LROHهاي هموزيگوت ژنومي، رشته

هاي قطعـات هموزيگـوت در طـول ژنـوم اتـوزوم و      
LAUTO     طول كل ژنوم اتـوزومي پوشـش داده شـده

 2510605در گاو يعني عـدد   SNPتوسط نشانگرهاي 
 ژنـوم  از نسـبتي  برآورد شده به عنـوان  FROH  .است

 از هموزيگوت هايده رشتهبرگيرن در كه است اتوزوم

  .است SNP نشانگرهاي

 
  در حيوانات تحت بررسي يپژنوت يينحاصل از تع هايداده يفيكنترل ك نتايج - 1جدول 

Table 1- Quality control results for data obtained from genotyping animals under study 
 شده ژنوتيپ تعيين حيوانات كل تعداد

Total number of animals genotyped 
43  

 % 5از  يشاز دست رفته ب يپدامهاي با ژنوت تعداد

Number of animals with missing genotypes >5%  
2  

 ماندهباقي هاينمونه كل تعداد

Total number of samples remaining 
41  

 برسي مورد نشانگرهاي كل تعداد

Total number of markers examined 
41177  

 MAF≤0.01نشانگرها با  حذف

Removed markers with MAF≤0.01 
1 

 % در هر نمونه 95كمتر از  ژنوتيپ تعييننشانگرها  با نرخ  حذف

Remove markers with genotyping rate <95% per sample 
264  

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

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

 ماندهباقي نشانگرهاي تعداد

Number of markers remaining 
40904  

  
  بحث و نتايج

 از حاصل خام يهاداده ونــــيلتراسيف و تيفيك كنترل
هـا در  ايج حاصـل از ويـرايش داده  نت ـ :نگيپيژنوتا مراحل

كنتـرل كيفيـت اوليـه    آورده شده است. بعـد از   1جدول 
گـاو بـا    2 اطلاعات مربوط به (در مرحله تعيين ژنوتيپ)،

ــه بيشــتر از   از مجموعــه  درصــد 5ژنوتيــپ از دســت رفت
حيـــوان بـــراي  41حـــذف شـــدند و در نتيجـــه هـــا  داده

از در ايــن حيــوا نــات ، آناليزهــاي بعــدي بــاقي ماندنــد. 
ــپ شــده، نشــانگر  41177مجمــوع  ــين ژنوتي  40904 تعي

ــانگر ت ــت را    نش ــرل كيفي ــف كنت ــل مختل ــتند مراح وانس
بگذرانند. يك نشانگر به دليل حداقل فراواني آللي كمتر 

 تعيـين ژنوتيـپ  نشانگر به دليل نـرخ   264درصد،  01/0از
نشــانگر بــه دليــل  8درصــد در هــر نمونــه و  95كمتــر از 
  واينبرگ حذف شد.-تعادل هاردي انحراف از

 يـين تعنـرخ   يحـذف شـده بـرا    SNPتعداد  يشترينب
تعـداد   يشـترين بـود. ب  12در كرومـوزوم شـماره    يپژنوت

 و 1 شـماره  كرومـوزوم  در كيفيـت  كنترلنشانگر بعد از 
ــرين ــداد كمت ــوزوم در تع ــماره كروم ــاقي 25 ش ــد ب  .مان
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هموزيگـوت   هايرشته قطعات طول و تعداد ميانگين،
مهــم نشــان دهنــده  ياز پارامترهــا ،حيوانــاتژنــومي 
 آمـار ، 2 جدول. است جمعيت ژنتيكي تنوع وساختار 
هموزيگـوت ژنـومي    هايرشته قطعات تعداد توصيفي

 حيوانـات  دررا  يمختلـف طـول   هـاي بندي كلاس در

 هـاي رشـته  تعداد ميانگين. دهدمي نشان بررسي تحت
 6-8، 4-6، 2-4، 1-2 هايطول با ژنومي هموزيگوت

ــترو ب ــاز  16از  يش ــهمگاب ــب ب ، 20، 6/25، 7/25 ترتي
 . يدبرآورد گرد 8/2 و 14/9

  
  بررسي تحت حيوانات در طولي مختلف هايكلاس در) ROH( ژنومي هموزيگوت هايتعداد قطعات رشته يفيآمار توص -2 جدول

Table 2- Descriptive statistics of the number of ROH in different length classes in the animals under study  
  
  
  

 (mb) ژنومي هموزيگوت هايقطعات رشته طول

Length of ROH (mb) 

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

 انحيو هر در ROHتعداد قطعات  ميانگين

Average number of ROH per animal 
25.7  25.6  20  9.14  2.8  

 معيار انحراف

Standard deviation 
6.8  6.73  5.7  3.41  1.7  

 حداقل

Minimum 
13 13 11 4 0 

 حداكثر

Maximum 
42 42 32 17 7 

  
 ميانگين ژنومي، هموزيگوت هايرشته براي مدنظر قطعات طول افزايش با شودمي ديده 2 جدول در كه طور همان
 هموزيگوت هايرشته قطعات تعداد ميانگين در كاهشي روند اين. يابديكاهش م اتيوانقطعات در ح ينا تعداد
. نيز ديده شد) 2019( همكاران و Szmatoła تحقيق در قطعات، طول افزايش موازات به هاحيوان در ژنومي

Szmatoła ميانگين. دادند قرار بررسي مورد گاو نژاد 8 در را ژنومي هموزيگوت هايرشته طول) 2019( همكاران و 
، 3/42، 3/53 ترتيب به هلشتاين نژاد در حاضر تحقيق مشابه فواصل در ژنومي هموزيگوت هايرشته قطعات تعداد

 سفيد، و قرمز فريزين هلشتاين فريزين، هلشتاين نژادهاي تحقيق آن نتايج طبق. گرديد گزارشعدد  3 و 1/10، 4/22
 نژادهاي به نسبت را ژنومي هموزيگوت هايرشته تعداد از بيشتري مقدار ،شاروله و بيليارد مونت ليموزين، سيمينتال،

 هايتعداد رشته يانگينم 1گير نژاد در) 2018ن (همكارا و  Peripolli. داشتند ژنتيكي حفاظت هايبرنامه تحت
- رشته تعداد ميانگين )2020( همكاران و  Dixit.كردندگزارش  عدد 12/55 را حيوان هر ازاي به  ژنومي هموزيگوت

گزارش رشته  63تا  24 ينب محلي انديكوس بوس گاو از نژادچند  در را يوانهر ح يهموزيگوت ژنومي به ازا هاي
  كردند. 
 بررسي مورد حيوانات در را ژنومي هموزيگوت هايرشته قطعات طول به مربوط توصيفي هايآماره 3 لجدو

 يشترو ب 6- 8، 4- 6، 2-4، 1- 2 يطول هايكلاس در ژنومي هموزيگوت هايرشته قطعات طول ميانگين. دهدمي نشان
 .گرديد برآورد 67 و 1/137، 6/197، 1/216، 3/216 ترتيب بهمگاباز  16از 

                                                            
1.Gyr 
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 بررسي تحت حيوانات در طولي مختلف هايكلاس در) ROH( ژنومي هموزيگوت هايقطعات رشته طول يفيآمار توص - 3جدول

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

 
  
  

 (mb) ژنومي هموزيگوت هايقطعات رشته طول

Length of ROH (mb)  

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

 انحيو هر در ROHقطعات  كل طول ميانگين

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

 معيار انحراف

Standard deviation  
63.3  63.2  61.09  53.4  42.3  

  حداقل
Minimum  

98.8  98.8  98.8  42.4  0  

 حداكثر

Maximum  
371.3  371.3  352.4  304.2  191.5  

  
 طــولاني و بلنــد ژنــومي هموزيگــوت هــايرشــته

ــي ــد م ــانه توانن ــوني از اينش ــود همخ ــده بوج  در آم
 هـاي رشـته  كه حالي در باشند جمعيت اخير هاي نسل

 اجـداد  اثرات دهنده نشان تركوتاه ژنومي هموزيگوت
ــترك ــل در مش ــاينس ــت دور ه و  Al-Mamun( اس
ــار ــق در. )2015ان، همك ــر تحقي ــته حاض ــايرش  ه

 10 حدود در مگاباز 16 از بزرگتر ژنومي هموزيگوت
 داده تشـخيص  ژنـومي  هموزيگـوت  هايرشته درصد
 نشـان  امـر  اين. دادند تشكيل را حيوانات كل در شده
 هموزيگـوت  هـاي رشـته  درصد 90 حدود كه دهدمي

 هـاي نسـل  بـه  مربـوط  هانمونه اين در موجود ژنومي
 دور هاينسل در مشترك اجداد وجود اثر در و تهگذش
 در دورتـر  نسـلهاي  در قديم همخوني با و بوده شجره
 هموزيگـوت  هـاي رشته ديگر يسو از. هستند ارتباط

 درصـــد 22 مگابـــاز 4 از تـــركوچـــك ژنـــومي
داده  يصهموزيگـوت ژنـومي تشـخ    هـاي  هــــــرشت

 ايـن  دررا به خود اختصاص دادنـد.   يتشده در جمع
هموزيگـوت   هـاي رشته يقطعه ترينطولاني ،هشپژو

مگابـاز   70ژنومي مشاهده شده در يك حيوان حـدود  
 بود و قطعه SNPنشانگر  1066طول داشت كه شامل 

 SNPنشـانگر   772مگاباز طول داشت كه  4/53 يبعد

 هــايرشــته يقطعــه يندر آن قــرار داشــت. كوتــاهتر
 7/1د مشاهده ش يقتحق ينهموزيگوت ژنومي كه در ا

در داخل خـود جـا    را SNPنشانگر  51مگاباز بود كه 
 گيـر  نـژاد  در) 2018( همكـاران  و Peripolli داده بود.

. آوردنـد  بدست تحقيق اين به نسبت را متفاوتي نتايج
 طـول  بـا  ژنـومي  هموزيگوت هايرشته تحقيق آن در

ــين ــا 1 ب ــاز 2 ت ــايرشــته درصــد 60 حــدود مگاب  ه
 خـود  بـه  را شـده  هداد تشـخيص  ژنـومي  هموزيگوت
 هــايرشــته فراوانــي كــه حــالي در دادنــد اختصــاص

ــوت ــومي هموزيگ ــر ژن ــاز 16 از بزرگت ــل در مگاب  ك
 از كمتــر برابــر 25 ژنــومي هموزيگــوت هــاي رشــته
 مگابـاز  2 تـا  1 طـول  با ژنومي هموزيگوت هاي رشته
 هلشـتاين  نژاد در) 2019( همكاران و Szmatoła .بود

را  ژنومي هموزيگوت يهارشته قطعات طول ميانگين
ــرا ــابه تحق يب ــقفواصــل مش ، 277، 1/295حاضــر  ي

بـا  مگابايت برآورد كردند، كه  2/74و  3/151، 8/220
 درمطابقــت دارد.  كــم و بــيشر حاضــ يــقتحق يجنتــا

 867 روي بر) 2012( همكاران و Purfield كه تحقيقي
 دادنـد  انجـام  گوشتي و شيري مختلف نژادهاي از گاو

 بررسـي  تحـت  يـوان ح 867 يهمه هك كردند گزارش
تا  1هموزيگوت ژنومي با طول بين  رشته يك حداقل
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حـداقل   يوانـات % ح98 يبامگاباز را دارا بودند و تقر 5
 10تـا   5هموزيگوت ژنومي بـا طـول بـين     يك رشته

گزارش كردند كه  ينمحقق ينا ينمگاباز داشتند. همچن
ــته  ــات رش ــر قطع ــاياكث ــوت ه ــومي هموزيگ  در ژن

ــول ــاي ط ــاه ه ــده كوت ــدند دي ــي ش ــژاد ول ــاين  ه
نسبت بـه   يزينو فر يزينفر-هلشتاين ن،ـــتايـــهلش
 هموزيگـوت  هاياز رشته يشترينژادها، مقدار ب يگرد

 وقـوع  يدهنده نشان كه داشتند را بلند طول با ژنومي
 نژادهـا  ايـن  در جديـد  هـاي نسـل  در همخوني بيشتر

 مـوثر  هانـداز  بـه  توانـد مـي  موضـوع  ايـن  علت. است
 در. باشـد  مربـوط  شـيري  نژادهـاي  در كمتـر  جمعيت
 طـول  ميـانگين ) 2018( همكـاران  و Peripolli تحقيق
 ابازـمگ ـ 17/3 ژنـومي  هموزيگـوت  هايرشته قطعات

 هــايرشــته طــول بيشــترين كــه بــود شــده گــزارش
مگاباز بـود. در   108هموزيگوت ژنومي مشاهده شده 

ي مشـاهده  هموزيگوت ژنوم هاياكثر رشته يقتحق آن
مگاباز بود كه  2تا  1 ينشده مربوط به قطعات كوتاه ب

  حاضر مطابقت دارد.  يقتحق يجبا نتا

  
وموزوم كر طول به نسبت آنها درصد و) چپ سمت عمودي محور( كروموزوم هر در ژنومي هموزيگوت هايتعداد رشته يعتوز -1شكل

 (محور عمودي سمت راست) در حيوانات تحت بررسي

Figure 1 - Distribution of the number of ROH per chromosome (left vertical axis) and their percentage 
relative to the chromosome length (right vertical axis) in the animals under study

 هموزيگــوت هــايرشــته تعــداد توزيــع 1 شــكل
 ـ نسـبت  آنهـا  درصـد  و كرومـوزوم  هر در يــژنوم  هب
 بـه  توجـه  بـا . دهـد مـي  نشـان  را كروموزوم هر طول
 ژنـومي  هموزيگـوت  هايتعداد رشته يشترينب 1شكل
 كرومـوزوم  در بررسـي  تحـت  هـاي كروموزوم بين در

ــماره ــه 10 و 1 شـ ــب بـ ــا ترتيـ ــته 63 و 71 بـ  رشـ
شـدند و   يـده هموزيگوت ژنومي در هر كرومـوزوم د 

 در ژنــومي هموزيگــوت هــايمقــدار رشــته ينكمتــر
-رشـته  تعـداد  كه بود 28 و 27 شماره هايزومكرومو

 15 فقـط  هاكروموزوم آن درهموزيگوت ژنومي  هاي
 درصـد  بيشـترين  23 و 20 هـاي كرومـوزوم . بود عدد

ــته ــايرش ــومي هموزيگــوت ه ــه نســبت ژن ــول ب  ط
 تحقيـق  در. دادنـد  اختصـاص  خـود  بـه  را كروموزوم
Peripolli رشـته  درصد بيشترين) 2018( همكاران و-

-كروموزوم روي گير نژاد در ژنومي وزيگوتهم هاي

، مختلـف گـاو   ينژادهـا  درشـد.   يدهد 28و  26 هاي
 هـاي  رشـته مقـدار   يشـترين ب 15و  29 يكروموزوم ها
 خـود  بـه  ژنـوم  طـول  به نسبت را ژنومي هموزيگوت
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 همچنـين . )2020 همكاران، و Dixit( دادند اختصاص
هموزيگـوت   هايرشته كه كردند گزارش محققين اين

 يـر، گ شـيري  يدر نـژاد هـا   يشـتر ژنومي بزرگتـر را ب 
 يگوشـت -يريو نژاد دو منظوره ش يوالتارپاركر و ساح

 هايرشته قطعات تعداد 2شكلمشاهده كردند.  ياناهار
 حالـت  در كـه  ژنـوم  كـل  طول و ژنومي هموزيگوت

 كـل  درهموزيگوت ژنـومي قـرار دارنـد را     هايرشته
. دهديشان محاضر ن يقدر تحق يتحت بررس حيوانات
 بـه  متعلق ژنومي هموزيگوت هايرشته طول بيشترين
ــود حيــواني ــاز 371 كــه ب  بصــورت آن ژنــوم از مگاب

 رشــته قطعــه 31 كــه داشــت قــرار هموزيگــوت
ــومي در ا  ــوت ژن ــنهموزيگ ــوانح ي ــدهد ي ــد. ي ش

 

  
  بررسي تحت حيوانات كل در هموزيگوت  حالت در ژنوم كل طول و ژنومي هموزيگوت هايتعداد قطعات رشته يعتوز - 2شكل 

Figure 2- Distribution of the number of ROH and the total genome length in the homozygous state in all 
animals under study 

  
 هموزيگـوت  هـاي رشته ميزان كمترين كه حيواني

 ژنـوم  از مگابـاز  98 حدود داد نشان خود از را ژنومي
 13 كـه  داشـت  قـرار  ژنومي تهموزيگو حالت در آن

هموزيگـوت ژنـومي در طـول ژنـوم ايـن       رشته قطعه
 شـود يم ـ يـده طـور كـه د   وجود داشت. همان يوانح

-رشته قطعات تعداد لحاظ از بررسي تحت هايحيوان

 كـه  ژنـوم  طول از مقداري و ژنومي هموزيگوت هاي
 همــديگر بــا داشــت قــرار هموزيگــوت  صــورته بــ

ــاوت ــد متف ــق در. بودن ــارن و Peripolli تحقي  همك
 ژنـومي  هموزيگـوت  هايرشته طول بيشترين) 2018(

 در آن ژنـوم  از مگابـاز  730 كـه  بود حيواني به مربوط
 در داشـت  قـرار  ژنـومي  هموزيگوت هايرشته حالت
 مقـدار  كمتـرين  بـا  حيـواني  بـراي  مقدار اين كه حالي

  مگاباز بود. 48ژنومي   هموزيگوت هايرشته طول
 ژنـومي  همخـوني  ضريب  وصيفيت آمار 4 جدول
ــرآورد ــده ب ــا را  ش ــتفاده ب ــول از اس ــته ط ــايرش  ه

-ينشان م ـ مختلف هايكلاس درهموزيگوت ژنومي 
ــومي  ضــريب .دهــد از  يكــي (FROH)همخــوني ژن

ــر ــرآورد  يهمخــون يبضــرا ينمعتبرت ــل ب ــراي قاب ب
 يولا ضريب همخوني ژنومي بـرا م. معاستي همخون

 بـا  شـده  شناسـايي  ژنومي هموزيگوت هايتمام رشته
 يـانگين . مشـود مـي  بـرآورد  مگاباز يك از بيشتر طول

ضريب همخوني ژنـومي بـرآورد شـده بـا اسـتفاده از      
-6، 2-4، 1-2  ژنومي هموزيگوت هايقطعات رشته

ــترو ب 8-6، 4 ــاز  16از  يش ــهمگاب ــبترت ب ، 086/0 ي
 يــــــق. در تحقبــــــود 02/0و  05/0، 07/0، 086/0

Szmatoła ) را  يهمخـون  يبضر ) 2019و همكاران
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بـا اسـتفاده از    يـزين فر ينگاوهـاي نـژاد هلشـتا    يبرا
 08/0 يمگاباز 1 ژنومي هموزيگوت هايقطعات رشته

. دارد مطابقتحاضر  يقتحق يجگزارش كردند كه با نتا
 افـزايش  بـا  شـود مـي  ديده 4 جدول در كه طور همان

 هموزيگـوت  هـاي رشـته  بـراي  مـدنظر  قطعـات  طول
 كـاهش  هـا حيوان در ژنومي ونيهمخ ميانگين ،ژنومي

توانـد بازتـابي از كنتـرل همخـوني در     كه مـي  يابدمي
  هاي اخير باشد.نسل

  
  بررسي تحت دامهاي ژنوميك همخوني ضريب توصيفي هايآماره - 4 جدول

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

 ونيهمخ

Inbreeding 

  (mb) ژنومي هموزيگوت هايقطعات رشته طول
Length of ROH (mb)  

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

 ميانگين

Average  
0.086  0.086  0.07  0.05  0.02  

 معيار انحراف

Standard deviation  
0.025  0.025  0.02  0.02  0.01  

 حداقل

Minimum  
0.039  0.039  0.03  0.01  0  

 حداكثر

Maximum  
0.147  0.147  0.14  0.12  0.07  

  
Szmatoła ضـــريب ميـــانگين) 2019( همكـــاران و 
ــرآورد ژنوميــك همخــوني  هــايرشــته بــراي شــده ب

يك مگاباز در نژاد هرفـورد   يهموزيگوت ژنومي بالا
 كم نسبتا مقادير محققين اينگزارش كردند.  151/0را 

 ليمــوزين نــژاد بــراي را ژنوميــك همخــوني ضــريب
) 060/0( ســــيمينتال و) 065/0( هشــــارول)، 059/0(

ــزارش ــد گ ــين. كردن ــن ،همچن ــين اي ــريب محقق  ض
 هموزيگـوت  هـاي رشـته  براسـاس  را ژنومي همخوني
 مختلـف  نژادهـاي  در مگاباز 16 و 8 از بزرگتر ژنومي
 همخـوني  ضـريب  مقـادير  بيشـترين  و كردنـد  مقايسه
 گزارش) 038/0 و 063/0( مونبيليارد نژاد در را ژنومي
 براسـاس  ژنـومي  همخـوني  ضـريب  ،نينهمچ. كردند
مگاباز   16و  8هموزيگوت ژنومي بزرگتر از  هايرشته

 بـود  029/0 و 061/0 سفيد و سياه هلشتاينبراي نژاد 
 و Dixit. داشـت  همخـواني  حاضر تحقيق نتايج با كه

 ژنـومي  همخـوني  ميانگين بيشترين) 2020( همكاران

يـك  هموزيگوت ژنومي بزرگتـراز   هايرشته براساس
ــژاد كانگا  ــاز را در نـ ــاممگابـ ــد.   يـ ــاهده كردنـ مشـ

Mousapour ) ــاران ــي) در تحق2019و همك ــر   يق ب
 ينهلشـتا  يـد و كـم تول  يـد پرتول يريش ـ يگاوها يرو

 و بـالا  توليد با گروه دو براي همخوني ضرايب ايران،
 بـا  كـه  كردنـد  گزارش 19/0 و 2/0 ترتيب به را پايين
 و حـداكثر  با گروه ود در هادام انتخاب مبناي به توجه

 و شــير توليــد صــفت بــراي اصــلاحي ارزش حــداقل
 كانادا، و متحده ايالت از پدران منشا بر تاكيد همچنين

در دو گـروه   يگوسـيتي هموز يسطح بـالا  دهندهنشان
  بود.

  
  گيرينتيجه

گاوهـا بـا در نظـر     ميانگين ضريب همخـوني ژنـومي  
ــومي هموزيگــوت هــايگــرفتن قطعــات رشــته  1 ژن

 طـول  افـزايش  بـا . گرديد برآورد درصد 6/8 يتيمگابا
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 بـه  ژنـومي  هموزيگوت هايرشته براي مدنظر قطعات
 2 بـه  گاوهـا  ژنوميـك  همخوني ميانگين مگابايت، 16

 هـاي رشـته  فراوانـي  بـودن  بيشتر. يافت كاهش درصد
 بلنـدتر  قطعـات  به نسبت كوتاهتر ژنومي هموزيگوت

 عمــده قســمت كــه بــود موضــوع ايــن دهنــده نشــان
 در و بود گذشته هاينسل به مربوط  موجود همخوني

 شـجره  دور هـاي نسـل  در مشـترك  اجـداد  وجـود  اثر
ــده بوجــود ــا. اســت آم  از درصــد 22 ،وجــود ايــن ب
 در شـده  داده تشـخيص  ژنومي هموزيگوت هاي رشته

 بود مگابايت 4 از كوچكتر قطعات به مربوط جمعيت،
 در فتـه كارره ب كنونيسيستم آميزشي  دهدمي نشان كه
 همخـوني  از درجـاتي  آمدن وجوده ب باعث نيز هاگله

 اصـلاح  برنامه به توجه با كه است ذكر شايان. شودمي
 اوليـه  سـالهاي  در شـده  انتخـاب  نر گاوهاي و نژادي
 گـاو  انجمـن  هلشتاين، نژاد گاو انتخاب برنامه اجراي
 ميانگين )Holstein Association, USA( هلشتاين نژاد

 درصـد  8/5 حـدود  در را نـژاد  اين يگاوها همخوني
 درصـدي  8/5 ميانگين به توجه. با است كرده گزارش
 ميـانگين  هلشـتاين،  گاوهـاي  جامعـه  بـراي  همخوني
ــرآورد درصــدي 2 همخــوني ــايرشــته در شــده ب  ه

 كننـده  مـنعكس (كـه   مگابـايتي  16 ژنومي هموزيگوت
 سـطح  در) اسـت  هاگله در شده استفاده اخير آميزشي
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