
 

 

  مختلف گ  و  یدر نژاده    ریش    تی فیآن بر ک  ریو ت ث   CXCR1 یدی نوکلئوتت    یه  جهش  لی تحل

 شیری

 

 چکیده
حاضر    پژوهش باشد. لذا هدف از  های مرتبط با تولید شیر و مقاومت/حساسیت به بیماری ورم پستان در گاوهای شیری مییکی از ژن  CXCR1ژن کاندیدا  

 یهانمونه  .بودسیمنتال  ×های سیستانیارتباط آنها با صفات کیفی شیر در گاوهای هلشتاین، سیستانی و آمیخته  و   CXCR1شناسایی چندشکلی در ناحیه ژن  
  7سیمنتال  ×سیستانیهای  رأس و آمیخته  10رأس، هلشتاین    10)سیستانی  رأس گاو    27از    در طی یک دوره سه ماهه  یرو ش  گردنی  سیاهرگ از    خون

- به روش نمکی  DNAاستخراج  .  یدگرد  یریگاندازه   یو ماده خشک بدون چرب  ، لاکتوزینپروتئ  ی،چربدرصد    شامل  یرش  یبات و ترک  یآورجمع رأس(  
یابی قطعه تکثیر شده به روش سانگر انجام  با یک جفت پرایمر اختصاصی تکثیر شد. توالی  CXCR1جفت بازی از ژن    594یافته انجام شد. قطعه  هینهب

نرم  های جایگاهگرفت. شناسایی   از  ژنتیکی جوامع  محاسبه ساختارهای  و  ارتباط    Dnasp5و    MEGA11افزارهای  چندشکلی  نهایت  در  و  استفاده شد 
محدود    یکینشان داد که تنوع ژنت  یجنتا.  گردیداستفاده    SAS9.4افزار  نرم  GLMو رویه    تابعیت چندگانه   چندشکلی با صفات کیفی شیر از مدل   هایجایگاه
  جایگاه بودند. ده  تریکنزد یستانیبه نژاد س هایخته را داشت و آم یکیژنت ییواگرا یشترینب ینوجود دارد. نژاد هلشتا ختلفم ی نژادها ینب CXCR1در ژن 

مذکور  ژن  در تکامل ناحیه    یعیانتخاب طب  یردهنده تأثنشان  63/1برابر با    Sd/Ndشد و نسبت    ییژن شناسا  یندر ا  ینواسیدیآم  ییرو پنج تغ  یچندشکل
  یت اهم  هایافته   ینمشاهده شد. ا  یرشو ماده خشک بدون چربی  لاکتوز    ،ی درصد چرب  با   SNP230 جایگاه در  هاچندشکلیی بین دارنی . ارتباط معباشدمی
 .دهدی نشان م یریش یاصلاح نژاد گاوها یهارا در برنامه  CXCR1ژن 

 .ها، مقاومت به ورم پستانچندشکلی ، گاو شیری، کیفیت شیر  ، CXCR1 : هاواژهکلید
 

Analysis of single-nucleotide polymorphism in the CXCR1 gene and its 

association with milk quality traits in different cattle breeds 
 

Abstract 
The CXCR1 gene is associated with milk production and mastitis resistance/sensitivity in dairy cows. This study aimed to 

identify polymorphisms in the CXCR1 gene and their association with milk quality traits in Holstein, Sistani, and 

Sistani×Simmental crossbred cows. Over three months, blood and milk samples were collected from 27 cows (10 Sistani, 10 

Holstein, and 7 Sistani×Simmental). Milk components, including fat, protein, lactose, and solids-not-fat percentages, were 

measured. DNA was extracted using an optimized salting-out method, and a 594 bp fragment of the CXCR1 gene was amplified 

and sequenced via the Sanger method. Polymorphic regions were identified, and genetic structures were analyzed using 

MEGA11 and Dnasp5 software. Multiple linear regression and GLM procedures in SAS 9.4 were used to assess associations 

with milk quality traits. Results indicated limited genetic diversity in the CXCR1 gene among breeds, with Holsteins showing 

the highest divergence. Ten polymorphic sites and five amino acid changes were identified, with a dN/dS ratio of 1.63, 

suggesting natural selection's role in gene evolution. Notably, variants in the SNP230 region significantly correlated with fat, 

lactose, and solids-not-fat percentages in milk. These findings underscore the CXCR1 gene's potential in enhancing dairy cattle 

breeding programs. 

Keywords: CXCR1, Dairy cattle, Mastitis resistance, Milk quality, Polymorphisms.  

 

 مقدمه 
  ی از کشورها  یع یو در گستره وس  شودیشناخته م  یدر سطح جهان  یریش  ینژادها  نیتراز مهم  یکیبه عنوان    ن ینژاد گاو هلشتا

  یجهان  تیجمع  شینژاد معطوف بود، اما با افزا  نیبه گوشت ا  یشترینه چندان دور، توجه ب  یامختلف پراکنده شده است. در گذشته
 ی. با ورود گاوها افتی  شیافزا   جیبه تدر  وانیح  نیا  یردهیگوشت قرمز، توجه به جنبه ش  ادیز  رفاز مص   یناش   یبهداشت  یها یو نگران
نژاد به    نیا  یکیدر ساختار ژنت  یراتییتغ  ،ی کیژنت  یهاانتخاب  قیو از طر  یو جنوب  یشمال   یکای هلند و آمر  یبه کشورها  نیهلشتا

 12,000از  شیگاوها به طور متوسط سالانه ب  نیاکه  یابه گونه  .(Berglund, 2008) شد ریش دیتول ش یوجود آمد که منجر به افزا
 ریدر ش 3-امگا باتیترک دی تول شیاند که امکان افزانشان داده  قاتیتحق ن،یبر ا علاوه .(Berglund, 2008) کنند یم د یتول ریش تریل

در سطح    یقابل توجه  راتیینژاد منجر به تغ  نیدر ا  یکیژنت  رات ییتغ  ن،یوجود دارد. همچن  ریش  یبرابر در چرب  3/2تا    نینژاد هلشتا



 

 

  ت یدهنده اهمنشان   هاافته ی  ن یا (.  Muller and Leweke, 2016)و لاکتوز شده است    هانی، پروتئIgG  ژه یبه و  ها،ن یمونوگلوبیا
 است.  ی ر یش یپرورش گاوها یهادر برنامه  هایماریمقاومت به ب شیو افزا ریش تیفیدر بهبود ک  نینژاد هلشتا

و    ریش  د یتول  ،ی کار کشاورز  یهمواره از آن براو    پرورش دادههامون    اچهیدر اطراف در  شیپ  سال   5000از حدود    یستانیگاو س
در معرض  منطقه سیستان زیست بوم های طولانی و تغییرات در بدلیل خشکسالینژاد گاو   نیا ت یجمع ، اما شودمیگوشت استفاده 

برخوردار است.  زیادیگوشت  دیرشد و تول تواناییاز  یستانیگاو س  ران،یا موجود در یهانژاد  نیدر ب  .گرفته استخطر انقراض قرار 
نظ  نیا  هایویژگی ب  رینژاد  به  توقع   یجو   راتییها، تغکنه  ها،یماریمقاومت  پروار شدن جبران  یو کم  استعداد رشد و    ی در کنار 
مناسب   یپرواربند  تیو قابل  ییلاشه، بازده غذا  تیفیو ک  تیکم   گوشت،  دیتول  تیقابل  ،ی در زمان پرواربند  یستانینر س  یهاگوساله

 کندیم  دیتول  کیلوگرم  7الی    5ی روزی  پرورش سنت   طیدر شرا  یستانیگاو س. همچنین از لحاظ شیردهی  نژاد قابل توجه است  نیدر ا
 تریغن  ن،یو پروتئ  ی از لحاظ مقدار چرب  یستانیگاو س  ریش.  دارد  یستگ و انتخاب دام ب  هیتغذ  یبه چگونگ  ریش  زانیم  راتییکه البته تغ

 یدرصد چرب نیشتریب یدرصد است که پس از گاو تالش 6/4 گاوهای سیستانی  ریش یگاو است. متوسط چرب یهااز نژاد یاریاز بس
 (. Maghsoudi et al., 2022)  دارد یرانیا یگاو ها انیرا در م

  ،پروتئین  ،کاهش تولید شیرمنجر به  در گاوهای شیری است که  ها  ناشی از میکروارگانیسمعفونی   ورم پستان مهمترین بیماری  
( یک شاخص قابل  SCC1شیر )  های بدنیشمارش سلول(.   2008et al.Rekik ,گردد )می  میزان باروری و افزایش فاصله زایمان

است.   گاوهای شیری  در  پستان  برای تشخیص زود هنگام ورم  برای    بدنیهای  سلول  ش شمار اعتماد  نشانگری  عنوان  به  شیر 
های سلول  ش شمار شود. همبستگی ژنتیکی بالایی بین  میدر نظر گرفته  های اصلاحی گاو شیری  در برنامهمقاومت ورم پستان  

عنوان یک نشانگر غیرمستقیم ورم تواند به که می  (،Ablondi et al., 2023)  ( نشان داد8/0تا    6/0پستان )شیر و بروز ورم    بدنی
   .پستان مورد استفاده قرار گیرد

هست که در ناحیه    CXCR1  هااین ژن  از  یکی.  شناسایی شده استبه ورم پستان    تیمرتبط با تحمل/حساس  ادیژن کاند  یعدادت
به    نترونیا  6اگزون و    7و شامل  یابی شده است  نقشه  Bos Taurus (BTA2)  2  کروموزوماز سانترومر    مورگانیسانت  3/90  باًیتقر

ااست  تیلوبایک  5/7  طول فاصله    گاهیجا  نی.  ژن    مورگانسانتی  3/1در  طب  نیپروتئجایگاه  مقاومت  با  مرتبط   ی ع یماکروفاژ 
(NRAMP) -1  دهد یکه نشان م  معرفی شده است  در گاو، انسان و موش   یمن یعملکرد ا  بامرتبط    ی بالا وچندشکلبا  ژن    ک ی  که

 ,.Grosse et al)  ی ورم پستان باشدماریو مقاومت در برابر ب  یمنیبا عملکرد ا  مرتبطممکن است    کروموزوم گاویاز    هیناح  نیا

1999) . 
 

 پیشینه پژوهش
تر هستند. اگر این مقاومت یا حساسیت به بیماری ریشه نسبت به ورم پستان مقاوماند که برخی نژادهای گاو  تحقیقات نشان داده

توان با شناسایی نشانگرهای ژنتیکی مرتبط با سلامت پستان، نژادهایی را پرورش داد که علاوه بر افزایش  ژنتیکی داشته باشد، می
 (. Nilsen et al., 2009; Ogorevc et al., 2009)تولید شیر، مقاومت بالایی نیز در برابر ورم پستان از خود نشان دهند  

های التهابی، های بیماری در التهاب ورم پستان آشکار شده است. یکی از گیرنده  2های پروتئینی واسطهدر مطالعات متعدد اهمیت  
اینترلوکین   بر فعالیت    chemokine-αباشد که به عنوان یک نشانگر کاندیدا ورم پستان معرفی شده است. گیرنده  می  8گیرنده 

ایمنی ذاتی است   سامانه یکی از مهمترین اجزای  گردد، که  میمهاجرت آنها به محل التهاب    موجبگذارد و  ها تأثیر مینوتروفیل
(Paape et al., 2000  .)  ،ژن  ناحیه  جهش در  یکی دیگر از نواحی ژنی مرتبط با حساسیت یا مقاومتCXCR1  است  (Goertz et 

al., 2009; Hosseini Moghaddam et al., 2017).    مطالعات اولیه بر روی چندشکلی در ژنCXCR1   منجر به شناسایی پنج جهش
(. برخی از محققین  Grosse et al., 1999; Youngerman et al., 2004b; Pighetti and Rambeaud, 2006تک نوکلئوتیدی شد )

شیر   بدنیهای  سلول  شمارش مختلف مانند    هایفراسنجهو سلامت پستان، با استفاده از    CXCR1چندشکلی در ژن    ارتباط بین
( نمودند  از محققین  Youngerman et al., 2004a; Beecher et al., 2012; Galvão et al., 2011گزارش  دیگر  برخی  نتایج   .)

 
1 Somatic cell count 

2 Chemokines 



 

 

در ژن   بالا  مطالعات اخیر حاکی از چندشکلی (. Leyva-Baca et al., 2008, Goertz et al., 2009برخلاف نتایج مذکور بوده است )
CXCR1  ( سی و شش  2012است. پیگتی و همکاران ،)SNP  کننده این ژن شناسایی کردند. در  کدکننده و غیررا در مناطق کد
نوکلئوتیدی را در ناحیه کدگذاری این ژن گزارش نمودند که شش  (، شانزده چندشکلی تک2012و همکاران )  Verbekeحالی که  

(، 2013های اصلاحی گاو پیشنهاد شد. ژو و همکاران )مورد قبلا گزارش نشده بود. لذا به عنوان یک نشانگر ژنتیکی بالقوه در برنامه
 (. Zhou et al., 2013ژن با صفات شیر گزارش نمودند ) IIجفت باز اگزون  550در قطعه   SNPارتباط بین چهار نوع جهش 

 کیفیپستان و سایر صفات    سلامتو ارتباط آنها با    CXCR1  های چندشکلی در ژنلذا با توجه به نتایج ضد و نقیض بین جایگاه
های مستعد و غیرمستعد به بیماری ورم پستان، هدف ها در گاو سیستانی با انواع دامگریشیر و همچنین با توجه به گستره آمیخته

طراحی برنامه  به منظور  شیر    کیفیصفات    باو ارتباط آنها    CXCR1های مختلف در جایگاه ژن  چندشکلیاز مطالعه حاضر شناسایی  
 باشد. های مطلوب و مقاوم به بیماری ورم پستان میچندشکلی گری مناسب در جهت افزایش فراوانی آمیخته
 

 شناسی پژوهش روش

های رأس( و آمیخته 10های خالص سیستانی و هلشتاین )از هر گروه رأس گاو 27در تحقیق حاضر تعداد  جمعیت مورد مطالعه:
 های بومی منطقه سیستان به طور تصادفی انتخاب و خونگیریگلهاز  رأس( از مرکز تحقیقات گاو سیستانی و    7سیمنتال )×سیستانی

تمام گاوهای شیری استفاده شده شکم .  گرفتانجام  (  درصد  EDTA  5های حاوی ماده ضد انعقاد خون )لولهدر    گردنی  سیاهرگاز  
حاصل از نژاد خالص    F1گاوهای آمیخته نتاج  ای، مدیریتی و محیطی مشابه واقع شدند.  اول زایش بودند و تحت شرایط تغذیه

های گیری صفات کیفی شیر به مدت سه ماه و به صورت هفتگی نمونهجهت اندازهسیمنتال بودند.  خالص  سیستانی و اسپرم نژاد  
دانشگاه زابل منتقل گردید و با دستگاه   آزمایشگاه علوم دامی و به آوریلیتر در دو شیفت صبح و عصر جمعمیلی 30شیر به میزان 

 گیری شدند. اندازه و ماده خشک بدون چربی زشیر شامل درصد چربی، پروتئین، لاکتوکیفی اتوماتیک صفات تمام میلواسکن 
انجام  )زیست فناوری زند، شیراز( یافته شرکت زیست فناوری زندبهینه-های خون به روش نمکیکل از نمونه DNAاستخراج 

هایی که کیفیت مناسبی داشتند، برای درصد الکتروفورز شدند و نمونه  5/0بر روی ژل آگارز  استخراج شده    DNAگرفت. سپس  
 های در طول موجاستخراج شده از دستگاه نانودراپ    DNAبرای بررسی کیفیت و کمیت  همچنین    استفاده شدند.  PCRواکنش تکثیر  

 .زیاد است RNA نشانه    2بیش از  و  ن  پروتئینشانه آلودگی    1/ 8کمتر از    مطلوب،  8/1-2  های در دامنهشد. نمونه  استفاده  260/ 280
 سیمنتال×سیستانیهای هلشتاین و آمیخته ،در گاوهای خالص سیستانی CXCR1جفت بازی از جایگاه ژن  594برای تکثیر قطعه 

اختصاصی آغازگر  جفت  یک  برگشت      'F: 5'-CACCATGACAATCATCCTGA-3رفت    از  -'R: 5و 

GCAGACTAGGTCGGAGTACG-3'    بهینه دمای  سانتی  60در  شد.  گراد  درجه  واکنش  استفاده  کیت برای  از  ژن  تکثیر 
   استفاده شد.اپندورف مدل ( در دستگاه ترموسیکلر  ، شیرازآوری زندفنآوری زند )شرکت زیستفنمسترمیکس شرکت زیست

 5/10  ،نانوگرم در میکرولیتر(  75)  نمونه هدف  DNAمیکرولیتر    شامل یک  میکرولیتر  25حجم    در  مرازای پلیزنجیره  واکنش
دستگاه    ( درX2)   Master mixمیکرولیتر  12/ 5و    نانوگرم در میکرولیتر(  10)  از استوک پرایمرمیکرولیتر    یک  ،میکرولیتر آب مقطر

  95اولیه در دمای  یک مرحله واسرشت کردن  شامل    زمرایپل  ایرهیواکنش زنج  ییبرنامه گرما .  انجام شد  مدل اپندروف  ترموسایکلر
ثانیه،    45گراد به مدت  درجه سانتی  94سیکل شامل واسرشت کردن ثانویه در دمای    35دقیقه، در ادامه    5گراد به مدت  درجه سانتی

ثانیه و در نهایت یک   30گراد به مدت درجه سانتی 72ثانیه، بسط اولیه در دمای  45گراد به مدت درجه سانتی 60اتصال در دمای 
بر روی ژل آگارژ یک درصد   PCR  تکثیر  محصولات  دقیقه انجام شد.  10گراد به مدت  درجه سانتی  72سیکل بسط نهایی در دمای  

  ه شرکت توپازیابی به روش سانگر بهایی که کیفیت باند مطلوب و بدون باند غیرتخصصی بودند برای توالیالکتروفورز شدند، نمونه
 تعیین توالی شدند. و ارسال  (، تهران)توپاز ژن ژن

( /https://technelysium.com.au/wp/chromas)  1کروماس  افزار با نرم  یابییتوال  یهاداده  شیرای و:  یابیهای توالیویرایش داده 
برای   FASTAهای باقیمانده با فرمت  ها حذف شدند و مابقی توالی کیفیت بویژه در ابتدا و انتهای نمونههای بیانجام شد و توالی

 
1 Chromas 



 

 

-یوشان پهم  صی تشخ  که  است  یک یژنت  یهاپژوهش  نهیدر زم  هیپا  ینرم افزارها   یک ی  کروماس های بعدی ذخیره شدند.  تجزیهانجام  
  دهد انجام میرا    نییپا  تیفیبا ک  یهاو حذف داده  شیرایوی  ابهام برا   یخودکار نقاط دارا  شینما  ،یو هموپلاسم   یهتروپلاسم   یها
(Lopez and Bonasora, 2017 .) 

. بعد از انجام شد(  Tamura et al., 2021)  11نسخه    MEGAافزار  نرم  Clastal-W  ابزارها، با استفاده از  همتراز کردن توالی
-تعداد جایگاه  و  نوکلئوتیدیها، تنوع  های ژنتیکی از قبیل تعداد جهشها و اطلاع از فرأسنجه ها، مقایسه توالیردیف کردن توالیهم

بینی انواع جایگزینی انتقالی و تقاطعی در  تبدیل بازهای پورینی و  و همچنین، پیش  هایی که در آنها جایگزینی مشابه اتفاق افتاده
 .استفاده شد(  Librado and Rozas, 2009)  5نسخه     Dnasp  و  MEGA11های  افزارنرم  از  1پیریمیدینی با روش حداکثر درستنمایی 

مورد بررسی با استفاده از  های جمعیتبرای  CXCR1، توالی نوکلئوتیدی ژن تبارزایی ترسیم درخت  تجزیه و تحلیل تبارزایی:

توالیپیش  MEGA11افزار  نرم از ویرایش  نواحی غیر کدکننده، درخت  بینی گردید. پس  از روش   تبارزاییها و حذف  استفاده   با 
ها استفاده شده  شود که در این ماتریس از کل شاخه( استفاده میQشد. در این روش از ماتریسی )ترسیم ( 2NJهمسایگی )-اتصال

رود. مقادیر  به کار می  تبارزاییو کمترین مقدار که بیان کننده شباهت بالای دو شاخه باشد، انتخاب شده و در یک انشعاب از درخت  
Bootstrap    های تبارزایی تخمینی هستند از اینکه چگونه اعضاء یک  تجزیه و تحلیلند.  آمدگیری بدست  بار نمونه  10000بوسیله
های جایگزینی، حذف، ازدیاد و توانند در طی تکامل از هم انشقاق پیدا کرده باشند. این روابط به وسیله مطالعه جهشخانواده می

های . هدف از تجزیه(Petersen and Seberg, 2003)گیرد  شود که در معرض انتخاب طبیعی قرار میجهش با آرایش مجدد تعیین می
نیز   Bootstrapها باشد. همچنین  دهنده بهترین روابط توالیهایی است که نشانها به صورت درخت تبارزایی کشف ترتیبی از شاخه

های برای آزمون درختهای اولیه است و های متعدد از دادهبرداری های تبارزایی با استفاده از روش نمونهیک آزمون آماری درخت
شود. نتایج حاصل از این درخت به صورت عدد در کنار درخت  ای و درستنمایی به کار گرفته میهای فاصلهترسیم شده با روش 

های حاصل  برداری مختلف توسط این آزمون و درختگردد و در واقع درصد دفعاتی است که هر شاخه مشخص در نمونهنمایان می
   .(Zhang et al., 2009)شود از آن تشکیل می

آمینه  ( نسبت به تغییرات نوکلئوتیدی که تأثیری در اسیدNdاند )بررسی تغییرات نوکلئوتیدی که باعث تغییر اسیدهای آمینه شده
باشد. ها میبرای ژن  (، یک روش مفید و بسیار کارآمد جهت تشخیص روند انتخاب طبیعی در طول تکاملSdاند )حاصله نداشته

به    Sdو    Ndبررسی گردید. مقادیر    CXCR1روند انتخاب طبیعی برای ژن(  Sd/Ndبنابراین، با استفاده از مقدار عددی این نسبت  )
 قابل محاسبه شدند.  3و  2ترتیب با استفاده از روابط 

dN (1رابطه  = −3/4Ln(1 − 4/3PN) 

dS (2رابطه  = −3/4Ln(1 − 4/3PS) 

 باشند. های دارای جایگزینی مشابه مینیز نسبت جایگاه SPمشابه و غیرهای دارای جایگزینی ، نسبت جایگاهNP، بالا  در روابط

های  شیر در قالب مدل  صفات کیفیبر    (SNP)  اثرات چندشکلی  :هاQTNمحل    نییچندشکل  و تع  یهاگاهیجا  اثر  زان یم  نییتع
 :برآورد شدندمطابق با مدل ریاضی زیر (  SAS Institute, 2004) 4/9نسخه  SASنرم افزار  GLMو رویه  تابعیت چندگانه

 ijk+ e j+ SNP i= M + Breed ijkY (3رابطه 

  شیر شامل درصد چربی، پروتئین، لاکتوز و ماده خشک بدون چربی بودند  کیفی  رکوردهای مربوط به صفات  ijkY  ،در معادله بالا 
اثر نژاد شامل سیستانی، هلشتاین و    iBreedمیانگین هر صفت؛    M؛  بودند  kو نمونه    j، جایگاه نشانگر  iدر گاوهای مربوط به نژاد  

نشانگر تکچندشکلیاثر    jSNPو    سیمنتال×سیستانی های  آمیخته جایگاه  هر  و  های  می  ijkeنوکلئوتیدی  باقیمانده  باشد. خطای 
 روش توکی کرامر انجام شد. بادرصد  5ها در سطح احتمال مقایسه میانگین گروه

 

 و بحث  های پژوهشیافته

 
1 - Maximum Likelihood 

2 - Neighbor-Joining 



 

 

گراد با دستگاه  درجه سانتی  60با استفاده از پرایمرهای اختصاصی و دمای بهینه اتصال    CXCR1جفت بازی از ژن    594تکثیر قطعه  
ستون اول از سمت چپ   (.1اختصاصی بود )شکل  غیربیانگر تکثیر اختصاصی ناحیه هدف و بدون باند    ،ترموسیکلر مدل اپندرف
جفت بازی در   594به طول    CXCR1ها الگوی باند ژن  باشد و سایر ستونمی  (M100جفت بازی )  100نشانگر اندازه به فواصل  

 (.SA15الی  SA01دهد )ها را نشان میگاوهای خالص سیستانی، هلشتاین و  آمیخته
 

 
های های مختلف گاوهای هلشتاین، سیستانی و آمیخته در نمونه CXCR1جفت بازی از جایگاه ژن  594درصد محصولات تکثیر ناحیه  یکفورز والکتر .1شکل 

 سیمنتال ×تانیسسی
 

سازی حساس به پرتونگاری بوده  ها متصل شده که در هنگام نمایانآداپتورهایی به هر کدام از نوکلئوتید  ،یابی سانگردر توالی
گردند. از چهار رنگ قرمز، مشکی، آبی و سبز به ترتیب برای تفکیک های مشخصی نمایان میها به رنگو نتایج نهایی در گراف

انجام شد و  کروماس  افزار  یابی با نرمهای توالیویرایش داده  نوکلئوتیدهای تیمین، گوانین، سیتوزین و آدنین استفاده شده است.
بیتوالی نمونههای  انتهای  و  ابتدا  در  بویژه  توالیکیفیت  مابقی  و  شدند  حذف  فرمت  ها  با  باقیمانده  انجام   FASTAهای  برای 

به    کروماس افزار  ها با نرم، کلیه نمونه رفت و برگشتهای  توالیاز  بعد از ویرایش و تولید کانتیگ    های بعدی ذخیره شدند.تجزیه
جفت بازی بدون نواحی بدون کیفیت نتیجه نهایی   518باشد. طول  می  2تبدیل شدند که نتایج مطابق با شکل    FASTAفرمت  

 ها بود. ویرایش کیفی داده
 

 
 باشد.جفت باز می 518که حاوی کلیه نمونه به طول  FASTAبخشی از فایل  .2شکل 

 



 

 

وجود   لی)به دل  تیفیک یب   یها و حذف نواحداده  شیرایاست. و  DNA  یتوال   نییتع  یروش استاندارد برا  کی  1سانگر   یاب ییتوال
 یجفت باز  518  تیفیبا ک  یها یتوال   دیاست. تول  یضرور  یینها  یهایاز دقت و صحت توال  نانیاطم  ینامشخص( برا  یهاکیپ

  نییتع  یسانگر برا  یاب ییها از توالدام   ریگاوها و سا  یرو   یکی از مطالعات ژنت  یاریدر بس  مرحله است.  نیا  در   تیدهنده موفقنشان
 (.  Brown et al., 2017)  شده استاستفاده  DNA یتوال

سیمنتال به ×های سیستانیهلشتاین و آمیخته  ،در نژادهای سیستانی  CXCR1مربوط به توالی ژن    نمونه  27تعداد    2همترازی 
  25( بدلیل نتایج همترازی نامطلوب حذف شدند و تعداد  26و    15نمونه )  2(. تعداد  3صورت دوتایی و چندگانه انجام شد )شکل  

  518یک قطعه به طول    های هر نمونهدر ابتدا و انتهای توالی  های بعدی ذخیره شدند. با حذف نواحی نامطلوبتجزیهنمونه برای  
 ذخیره شدند. megaجفت باز برای بررسی ساختارهای ژنتیکی با فرمت 

 

 
در گاوهای هلشتاین، سیستانی و  CXCR1برای ژن  MEGA11نرم افزار  Clustal-Wدوتایی و چندگانه با روش  (Allignنتایج همترازی ) .3شکل 

 سیمنتال ×های سیستانیآمیخته 
 

توالی  کل  چندشکلی  ژنی  نواحی  جایگاه  نوکلئوتیدی  هلشتاین  CXCR1های  خالص  گاوهای  آمیخته  ،در  و  های سیستانی 
ای )تغییر تنها در یک نوکلئوتید( به صورت تفاوت  های نقطهها از قبیل جهششده است. جهش   ارائه  1جدول  سیمنتال در  ×سیستانی

اند و قابل ذکر  ( به صورت خط تیره در یک یا چند توالی ظاهر شدهindelهای حذف و اضافه )در کاراکترهای یک ستون، یا جهش
نوکلئوتیدهای یکسانی قرار گرفته است تقریباً  با رنگ مشابه و  ستون  .است که در هر ستون  نوکلئوتیدهای یکسان  دارای  های 

. اختلاف نوکلئوتیدی که در هر ستون (3)شکل  شوندهای متفاوت نمایش داده میهای دارای نوکلئوتیدهای متفاوت با رنگستون
نمونه که متعلق به گاوهای   25در    جفت بازی  518طول  از    جایگاه  10باشد. در  ها مینهشود به دلیل چندشکلی در بین نمودیده می

ها میزان چندشکلی کم و نواحی چندشکلی نمایان گردید. در بین کل نمونه   ،سیمنتال بودند×سیستانی، هلشتاین و آمیخته سیستانی
 باشد. ژنوم گاو می محافظت ناحیه مذکور در بیانگرکه  بوددرصد  93/1به میزان 

 
 سیمنتال×های سیستانیدر گاوهای خالص سیستانی، هلشتاین و آمیخته CXCR1نواحی چندشکلی در جایگاه ژنی  . 1جدول 

شماره 

 حیوان
 نژاد

ها موقعیت چندشکلی  

2 3 8 12 13 14 15 230 272 304 

SA001 هلشتاین A G G T A C A C C T 

SA002 
 هلشتاین

G A A A C A G T . . 

SA003 
 هلشتاین

. . . . . . . T . . 

 
1 Sanger sequencing 

2 Allingment 



 

 

SA004 
 هلشتاین

. . . . . . . T . . 

SA005 
 هلشتاین

. . . . . . . . T . 

SA006 
 هلشتاین

. . A . . . . . . C 

SA007 
 هلشتاین

. . . . . . . . . . 

SA008 
 هلشتاین

. . . . . . . T . . 

SA009 
 هلشتاین

. . . . . . . . . . 

SA010 
 هلشتاین

. . . . . . . T T . 

SA011  ها آمیخته  . . . . . . . T . . 

SA012 
ها آمیخته   

. . . . . . . . . . 

SA013 
ها آمیخته   

. . A . . . . . . C 

SA014 
ها آمیخته   

. . . . . . . . . . 

SA016 
ها آمیخته   

. . . - . . . . . . 

SA017 
ها آمیخته   

. . . . . . . . . . 

SA018 سیستانی . . . . . . . . . . 

SA019 
 سیستانی

. . . . . . . . . . 

SA020 
 سیستانی

. . . - . . . . . . 

SA022 
 سیستانی

. . . . . . . . . . 

SA021 
 سیستانی

. . . . . . . . . . 

SA023 
 سیستانی

. . A . . . . . . . 

SA024 
 سیستانی

. . . . . . . . . . 

SA026 
 سیستانی

. . A . . . . . . . 

SA027 
 سیستانی

. . A . . . . . . . 

 
  دو آللی   یچندشکل های مذکور  جایگاه چندشکلی مشاهده شد که تمام جایگاه  10مورد مطالعه    CXCR1جفت بازی ژن    518در  

  زان یم  غیرمنفرد یا پرسیمونی بودند.  آللیدو  منحصر به فرد و چهار جایگاه چندشکلی  دو اللی  ی  چندشکلبودند که شش جایگاه  
 تواند ی م  ن یآن نسبتاً کم است. ا زانیوجود دارد، اما م  یکیمورد مطالعه تنوع ژنت  ه یکه در ناح  دهدینشان م  درصد  1/ 93  یچندشکل 

در مطالعات مشابه    باشد.  CXCR1  ن ژدر ناحیه  ید  محافظت شد  ا یمورد مطالعه    هیناحاندازه جمعیت و طول  کوچک بودن    ل یبه دل
 ی بالاتر   یچندشکل  زان یم  ر،یش  دیمرتبط با تول  یهاژن  یمختلف متفاوت است. در برخ  یهادر ژن  یچندشکل  زانیگاوها، م  یرو

 (.  Kim et al., 2011گزارش شده است )

بر اساس کدهای ژنتیکی به توالی آمینواسیدی ترجمه شدند که   CXCR1نوکلئوتیدی ژن    یهایتوال  چندشکلی آمینواسیدی:
آمینواسید گردید. در بین    172  زنجیره پروتئینی به طول   منجر به تشکیل  CXCR1ناحیه مورد مطالعه در ژن    جفت بازی  518طول  
های مختلف نداشتند. موقعیت و نوع تمایزی در بین نمونه  نواحیچندشکلی شناسایی شد و مابقی    جایگاهآمینواسیدی، پنج    172

 ارائه شده است. 2جدول در تغییرات آمینواسیدی 
 

 سیمنتال×ی سیستانیهادر گاوهای هلشتاین، سیستانی و آمیخته  CXCR1نواحی چندشکلی در توالی آمینواسیدی جایگاه ژنی  . 2جدول 

 توضیحات  تغییرات  آمینواسیدی  172موقعیت در طول  ردیف 
1 3 G<E  گلیسین به گلوتامات 
2 5 T<Q  ترئونین به گلوتامین 
3 77 S<L سرین به لوسین 
4 91 A<V  آلانین به والین 
5 102 S<P سرین به پرولین 

 



 

 

در  دار یاما معن ،دهنده تنوع محدود( نشاننهیدآمیاس 172)از  CXCR1 نیدر پروتئ یدینواسیآم یچندشکل  جایگاهپنج  ییشناسا

ژن    SNPشش.  است  گاهیجا  نیا )  CXCR1در  کدکننده  ناحیه  در  مورد  چهار  شامل  لهستانی  هلشتاین  ، c.+291C>Tگاوهای 

c.+365T>C  ،c.+816C>A    وc.+819G>A  3( و دو مورد در’UTR    ژنCXCR1  +(1093C>T  + 1373وC>A گزارش شده )

( که باعث جایگزینی c.+365T>Cتغییر در پروتئین کد شده گردید )های گزارش شده تنها یک مورد منجر به  است. از بین جهش
 (. Pokorska et al., 2015) اسید شدزنجیره آمینو 122والین به آلانین در موقعیت 

جفت بازی و در  214ی دو منطقه حفاظت شده به طول باز جفت 518 طول در :CXCR1نواحی حفاظت شده در جایگاه ژنی 
ها، حذف و  حفاظت شده و بدون تغییر مشاهده گردید که از تغییرات ناشی از عوامل تکاملی مانند جهشجفت باز  428مجموع 

 .(4)شکل  انداضافه در امان مانده

 
 سیمنتال×ی سیستانیهادر گاوهای هلشتاین، سیستانی و آمیخته  CXCR1نواحی حفاظت شده در ناحیه ژنی   .4شکل 

 

توالی  :هاماتریس جایگزینی توالی نوکلئوتیدی در جایگاه ژن  ماتریس جایگزینی  نمونه  CXCR1های  بین  های مختلف در  در 
ها  ( از یک پایه )ردیف( به پایه دیگر )ستون( است. الگوی جانشینی و نرخrهر ورودی احتمال جایگزینی )ارائه شده است.  3جدول 

های متقاطع به  های انتقالی مختلف به صورت پررنگ و نرخ جانشینی( برآورد شدند. نرخ جانشینی1993نئی )-تحت مدل تامورا
گردد.  نشان داده شده است. برای تخمین مقادیر حداکثر درستنمایی، یک توپولوژی درختی به طور خودکار محاسبه می  موربصورت  

های توالی نوکلئوتیدی بود. تمام موقعیت  25و تجزیه و تحلیل شامل    بدست آمد  -732/ 48لگاریتم حداکثر احتمال درستنمایی  
موقعیت در مجموعه داده نهایی وجود داشت. نرخ جایگزینی  518های از دست رفته حذف شدند. در مجموع  ها و دادهحاوی شکاف

  پیریمیدین به پیریمیدینو    ورینباشند. جایگزینی انتقالی شامل تبدیل یک باز پورین به پهای انتقالی و تقاطعی میشامل جایگزینی
ها درصد جانشینی  در بین نمونه  باشد.می  و برعکس پیریمیدین    با باشد و جایگزینی تقاطعی تبدیل یا جانشینی بازهای پورین  می

تر های قویپیوندها رخ داده است. جانشینی انتقالی بدلیل وجود  درصد جانشینی تقاطعی در بین نمونه  91/20درصد و    79/ 09انتقالی  
 تر فراوانی کمتری داشتند. های سستفراوانی بیشتر و جانشینی تقاطعی به دلیل پیوند

 
 ها با روش حداکثر درستنمایی در بین کل نمونه CXCR1های نوکلئوتیدی جایگاه ژنی ماتریس جایگزینی توالی  .3جدول 

 A T C G 

A - 11/3 82/3 53/20 
T 51/2 - 69/20 02/3 
C 51/2 83/16 - 02/3 
G 04/17 11/3 82/3 - 

در این جدول درصدهای جهش انتقالی )جایگزینی پورین به پورین دیگر و یا . است( ستون ) دیگر پایه به( ردیف) پایه یک از ورودی هر  جایگزینی احتمال

اند. الگوی نشان داده شده موربو جهش تقاطعی )جایگزینی پورین به پیریمیدین و برعکس( به صورت  پررنگپیریمیدین به پیریمیدین دیگر( به صورت 

 (. Tamura and Nei, 1993برآورد شده است ) ML( و با استفاده از روش آماری 1993نئی ) -جایگزینی تحت مدل تامورا 
 

ارائه شده است. اعداد در قطر    4در بین گاوهای هلشتاین در جدول    CXCR1های ژن  ماتریس جانشینی انتقالی و تقاطعی توالی
دهند. درصد جانشینی  های تقاطعی را نشان میهای انتقالی و اعداد خارج قطر و مورب جانشینیو پررنگ نشان دهنده جانشینی



 

 

ها بالاترین درصد جانشینی انتقالی  درصد برآورد گردید. در بین توالی  42/24درصد و درصد جانشینی تقاطعی    58/75انتقالی برابر با  
های تقاطعی در دامنه بین  تبدیل آدنین به گوانین و کمترین درصد جانشینی انتقالی مربوط به  سیتوزین به تیمین بودند. جانشینی

 درصد بودند که بیشترین مربوط به تبدیل آدنین به سیتوزین و کمترین متعلق به تیمین و سیتوزین به آدنین بودند. 73/3تا  46/2
 

 در بین گاوهای هلشتاین با روش حداکثر درستنمایی CXCR1های نوکلئوتیدی جایگاه ژنی ماتریس جایگزینی توالی  . 4جدول 

 A T C G 

A - 05/3 73/3 24/25 
T 46/2 - 20/16 97/2 
C 46/2 24/13 - 97/2 
G 90/20 05/3 73/3 - 

در این جدول درصدهای جهش انتقالی )جایگزینی پورین به پورین دیگر و یا . است( ستون ) دیگر پایه به( ردیف) پایه یک از ورودی هر  جایگزینی احتمال

اند. الگوی نشان داده شده موربو جهش تقاطعی )جایگزینی پورین به پیریمیدین و برعکس( به صورت  پررنگپیریمیدین به پیریمیدین دیگر( به صورت 

 (. Tamura and Nei, 1993برآورد شده است ) ML( و با استفاده از روش آماری 1993نئی ) -جایگزینی تحت مدل تامورا 
 

ارائه شده است. اعداد در قطر    5در بین گاوهای سیستانی در جدول    CXCR1های ژن  ماتریس جانشینی انتقالی و تقاطعی توالی
دهند. درصد جانشینی  های تقاطعی را نشان میجانشینی  موربهای انتقالی و اعداد خارج قطر و  نشان دهنده جانشینی  پررنگو  

ها بالاترین درصد جانشینی انتقالی  درصد برآورد گردید. در بین توالی 01/0درصد و درصد جانشینی تقاطعی  99/ 99انتقالی برابر با 
تبدیل آدنین به گوانین و کمترین درصد جانشینی انتقالی مربوط به سیتوزین به تیمین و بالعکس بودند. جانشینی تقاطعی در دامنه 

 درصد متغیر بودند.  0002/0تا  0/ 0001بین 
 

 در بین گاوهای سیستانی با روش حداکثر درستنمایی  CXCR1های نوکلئوتیدی جایگاه ژنی ماتریس جایگزینی توالی  . 5جدول 

 A T C G 

A - 0001 /0 0002 /0 62/54 
T 0001 /0 - 00/0 0001 /0 
C 0001 /0 00/0 - 0001 /0 
G 37/45 0001 /0 0002 /0 - 

در این جدول درصدهای جهش انتقالی )جایگزینی پورین به پورین دیگر و یا . است( ستون ) دیگر پایه به( ردیف) پایه یک از ورودی هر  جایگزینی احتمال

اند. الگوی نشان داده شده موربو جهش تقاطعی )جایگزینی پورین به پیریمیدین و برعکس( به صورت  پررنگپیریمیدین به پیریمیدین دیگر( به صورت 

 (. Tamura and Nei, 1993برآورد شده است ) ML( و با استفاده از روش آماری 1993نئی ) -جایگزینی تحت مدل تامورا 
 

ارائه شده   6سیمنتال در جدول  ×در بین گاوهای آمیخته سیستانی  CXCR1های ژن  ماتریس جانشینی انتقالی و تقاطعی توالی
دهند.  تقاطعی را نشان میهای  های انتقالی و اعداد خارج قطر و مورب جانشینیاست. اعداد در قطر و پررنگ نشان دهنده جانشینی

ها بالاترین درصد  درصد برآورد گردید. در بین توالی  1/0درصد و درصد جانشینی تقاطعی    9/99درصد جانشینی انتقالی برابر با  
جانشینی انتقالی تبدیل تیمین به سیتوزین و کمترین درصد جانشینی انتقالی مربوط به گوانین به آدنین بودند. جانشینی تقاطعی در  

 درصد بودند. 0/ 01های گاو آمیخته فراوانی کم و حدود بین نمونه
 

 با روش حداکثر درستنمایی سیمنتال ×سیستانیدر بین گاوهای آمیخته  CXCR1های نوکلئوتیدی جایگاه ژنی ماتریس جایگزینی توالی  . 6جدول 

 A T C G 

A - 01/0 01/0 96/20 
T 01/0 - 02/34 01/0 
C 01/0 57/25 - 01/0 
G 35/17 01/0 01/0 - 



 

 

یا  .  است(  ستون )  دیگر  پایه   به(  ردیف)  پایه  یک  از  ورودی  هر  جایگزینی   احتمال انتقالی )جایگزینی پورین به پورین دیگر و  در این جدول درصدهای جهش 

اند. الگوی جایگزینی  نشان داده شده   موربو جهش تقاطعی )جایگزینی پورین به پیریمیدین و برعکس( به صورت    پررنگپیریمیدین به پیریمیدین دیگر( به صورت  

 (.Tamura and Nei, 1993برآورد شده است ) ML( و با استفاده از روش آماری 1993نئی ) -تحت مدل تامورا
 

سیمنتال  ×های سیستانی های هلشتاین، سیستانی و آمیختهدرصد انواع جایگزینی انتقالی و تقاطعی بین جمعیت مقایسه    7جدول  
هلشتاین بودند. همچنین در  ترین درصد جانشینی انتقالی به ترتیب مربوط به جمعیت سیستانی و  دهد. بالاترین و کمرا نشان می

 های هلشتاین و سیستانی بودند.ترین درصد جانشینی به ترتیب متعلق به جمعیتهای تقاطعی، بالاترین و کمجانشینی
 

 CXCR1سیمنتال در جایگاه ژن ×های سیستانی های هلشتاین، سیستانی و آمیختهدرصد انواع جایگزینی انتقالی و تقاطعی در بین جمعیت  . 7جدول 

 درصد جانشینی تقاطعی  درصد جانشینی انتقالی  جمعیت 

 01/0 99/99 سیستانی
 42/24 58/75 هلشتاین
 1/0 9/99 سیمنتال ×سیستانی هایآمیخته 

 91/20 09/79 کل

 
سیمنتال × های سیستانیآمیخته های مختلف هلشتاین، سیستانی و  در بین جمعیت  CXCR1های مختلف جایگاه ژن  درصد توالی

باز آدنین کمترین درصد و باز سیتوزین بالاترین فراوانی را داشتند. درصد  آورده شده است. در بین تمام جمعیت  8در جدول   ها 
دار معنیسیمنتال اختلافات  × های سیستانیهای سیستانی، هلشتاین و آمیختههای آدنین، تیمین، سیتوزین و گوانین در جمعیتباز

 (. P>05/0) نداشتند
 

با روش سیمنتال ×و آمیخته سیستانیدر داخل و بین گاوهای خالص سیستانی و هلشتاین  CXCR1های نوکلئوتیدی جایگاه ژنی درصد فراوانی توالی  . 8جدول 

 حداکثر درستنمایی 

 حداکثر درستنمایی A T C G جمعیت 

 - 75/718 25/24 72/30 9/24 14/20 سیستانی
 - 31/794 29/24 59/30 00/25 12/20 هلشتاین
 - 59/732 3/24 70/30 88/24 12/20 سیمنتال سیستانی×ی هاآمیخته 

 - 42/795 27/24 66/30 94/24 13/20 کل جمعیت 

 

های گذشته است. حد خنثی  ( بیانگر میزان تغییرات ژنتیکی و تکامل در طی دورهrضریب نسبت جانشینی انتقالی به تقاطعی )
عدم دخالت انتخاب و تأثیر سایر    5/0بیانگر نقش انتخاب در تکامل و کمتر از    5/0هست و مقادیر بالاتر از    5/0کیمورا برابر با  

بود که بیانگر نقش انتخاب در تکامل   5/0ضریب کیمورا بزرگتر از عوامل تکاملی مانند مهاجرت و جهش هست. در مطالعه حاضر 
 (.9)جدول باشد نژادهای مذکور می

 
 سیمنتال ×های سیستانیهای هلشتاین، سیستانی و آمیخته در جمعیت CXCR1ضریب جایگزینی انتقالی به تقاطعی در جایگاه ژن  . 9جدول 

 (Rنسبت جایگزینی انتقالی به تقاطعی )  جمعیت 
 33/108552 سیستانی
 03/3 هلشتاین

 38/314703 سیمنتال ×آمیخته سیستانی 
 02/3 کل جمعیت 

 

ب نمونه   نیدر ب  یو تقاطع  ی انتقال   یهاینیگزینرخ جا  یبررس های ختهیو آم  ،یستانیس   ن،یمختلف )هلشتا  ینژادها  نیها و در 
  ی در نژادها  یبه تقاطع  یانتقال  ینینسبت جانش  بیبود. ضرا  یتقاطع   ینیاز جانش  شتریب  یانتقال  ین ی(. درصد جانشسیمنتال×سیستانی

در طول    دهاینوکلئوت  ینیگزیجا  یدر مورد الگوها  یاطلاعات  ها یتوال  ینیگزیجا  سیماتر  بود.  نیبالاتر از هلشتا  ختهیو آم  یستانیس



 

 

. باشد  هاآن  شتریب  یداریپا  لیبه دل  تواندمی  یتقاطع   یها ینینسبت به جانش  یانتقال   یهاینی. درصد بالاتر جانشدهدیزمان ارائه م
نژادها در طول زمان تحت    ن یکه ا  دهدی نشان م  ختهیو آم  یستانیس  یبالاتر در نژادها  یبه تقاطع   یانتقال  ینینسبت جانش  بیضرا
اند، البته در گاوهای هلشتاین حداقل در طی صد سال آخرین بیشترین فشارها در تغییرات ژنتیکی قرار داشته  یعیانتخاب طب  ریتأث

ی بومی و مقایسه آنها با نژادهای گاوها  یروبر  در مطالعات مشابه    . انداصلاح نژادی و انتخاب مصنوعی بودهدر طی برنامه های  
 (. Lee et al., 2015گزارش شده است ) دهاینوکلئوت ینیاز جانش یمشابه ی، الگوهااصیل و اصلاح شده

نمایش    5در شکل    سیمنتال×های سیستانیسیستانی، هلشتاین و آمیختهگاوهای    تبارزاییایج تجزیه  نت  :تبارزایی  تجزیه و تحلیل
اعداد روی شاخه  انجام گرفت.    Bootstapingتکرار آزمون    10000با روش اتصال همسایگی و تعداد    تبارزاییدرخت   داده شده است.

های هلشتاین، سیستانی و  دهد که نمونهدرخت تبارزایی نشان می دهد.های مختلف را نشان میها در گروهمیزان همپوشانی توالی
های  ها است. برخی از نمونههای ژنتیکی بین این گروهدهنده تفاوتاند، که نشانبندی شدهای خوشههای جداگانهها در گروهدورگه

های  مربوط به آمیختههای  . نمونهدادندو یک گروه فرعی را تشکیل    بودندتر  ( به هم نزدیک SA022و    SA021سیستانی )مانند  
های مختلف رخ  ها در طول زمان و بین گروهتلاقی  دهندهاند که نشانسیستانی×سیمنتال نیز در نقاط مختلف درخت پراکنده شده 

 داده است.
 

 
سیمنتال با روش اتصال  × های سیستانیدر گاوهای هلشتاین، سیستانی و آمیخته CXCR1های نوکلئوتیدی جایگاه ژن توالی  تبارزایینتایج تجزیه  . 5شکل 

 .  (NJهمسایگی )

 

آمخته  :(Distanceمیانگین فاصله )واگرایی( ژنتیکی ) و  نژادهای هلشتاین، سیستانی  درون  و  بین  در  واگرایی  های  میانگین 
گیری در تمام های پایه در هر جفت باز از میانگینارائه شده است. تجزیه و تحلیل تعداد جایگزینی  10سیمنتال در جدول  ×سیستانی

ها گردید. بالاترین میزان واگرایی در درون نژادها و جمعیت نئی محاسبه  -های دنباله در هر گروه با استفاده از مدل تاموراجفت
سیمنتال حدواسط در جایگاه مذکور بودند. از میزان  ×های سیستانیسیستانی و آمیخته( بود و جمعیت  01/0مربوط نژاد هلشتاین )

( و کمترین بین سیستانی با آمیخته 00354/0ها با هلشتاین )واگرایی در بین نژادهای مختلف، بالاترین میزان واگرایی بین آمیخته 
 ( بود. 0014/0ا  )ه

 SA022

 SA021

 SA019

 SA018

sistani

cross SA017

cross SA014

cross SA012

Holstein SA009

Holstein SA007

Holstein SA001

sistani SA024

cross SA016

sistani SA020

 SA005

 SA010
Holstein

Holstein SA003

Holstein SA004

Holstein SA008

cross SA011

sistani SA026

cross SA013

Holstein SA006

 SA027

 SA023
sistani

Holstein SA002

63

54

34

12

54

35

35

35

11

40

17

8

17

11

5

5

5

5

5

3

3

1



 

 

 
های بین و داخل نژادهای هلشتاین، سیستانی و آمیخته  CXCR1های توالی جایگاه ژن برآورد میانگین واگرایی تکاملی بر روی جفت . 10جدول 

 دهد( سیمنتال )اعداد داخل جدول خطای برآورد را نشان می×سیستانی

 آمیخته  سیستانی  هلشتاین  جمعیت 
( 002/0)  هلشتاین

005/0 

00146/0 0008 /0 

 00145/0 001/0(0/ 001) 00349/0 سیستانی

سیمنتال ×های سیستانیآمیخته   00354/0 0014 /0  (001/0 )

002/0 

 

در بین نژادهای مختلف هلشتاین، سیستانی    CXCR1نتایج میزان تفرق ژنتیکی در جایگاه ژن    :( Diversityمیزان تفرق ژنتیکی )
از محاسبات   جایگاههای پایه در هر  تعداد جایگزین.  ارائه شده است  11ها در جدول  سیمنتال و کل جمعیت ×های سیستانیو آمیخته

ها با استفاده از مدل حداکثر درستنمایی ترکیبی و با روش بوت ها محاسبه گردیده است. تجزیه و تحلیل میانگین تنوع در زیرجمعیت
ها محاسبه شدند. ضریب تمایز تکاملی در بین نژادها برابر  میانگین تفرق در بین نژادها و جمعیتتکرار( انجام شد.    10000استراپ )

 بود که ضریب تمایز بسیار کم در ناحیه مورد مطالعه می باشد. 0/ 056با خطای استاندارد  099/0با 

 
 CXCR1در جایگاه ژن  سیمنتال×سیستانیهای های مختلف هلشتاین، سیستانی و آمیختهمیانگین تفرق ژنتیکی یا تکامل بین جمعیت  . 11جدول 

 (s.eخطای استاندارد ) (dمیانگین تفرق ژنتیکی ) 

 0/ 0002 0/ 0003 ها میانگین تفرق بین جمعیت
 001/0 003/0 ها میانگین تفرق داخل جمعیت 

 001/0 003/0 ها میانگین تفرق کل جمعیت
 056/0 099/0 ضریب تمایز تکاملی 

 
در بین نژادهای مختلف هلشتاین، سیستانی و   CXCR1جفت باز از ژن    518در طول  (  Indel)تجزیه نواحی حذف و اضافه  

ارائه شده است. متوسط طول    12های آنها در جدول  ناحیه حذف و اضافه بود که ویژگی  3سیمنتال بیانگر  ×های سیستانیآمیخته
ها و میزان تفرق هاپلوتیپی جفت باز بود. تعداد هاپلوتیپ  1جفت باز و متوسط طول ناحیه حذف و اضافه    1رویداد حذف و اضافه  

بودند.   0/ 417و    4سیمنتال به ترتیب  ×های سیستانیها شامل هلشتاین، سیستانی و آمیختهبواسطه حذف و اضافه در کل جمعیت
محاسبه شدند. در   00099/0و    51/0به ترتیب    جایگاههمچنین ضریب تفرق حذف و اضافه و تفرق حذف و اضافه به ازای هر  

 (.P>05/0دار بود )معنیدرصد غیر 5محاسبه شد که در سطح احتمال -8789 /0( Dنهایت ضریب تاجیما )
 

 سیمنتال×های سیستانیهای مختلف هلشتاین، سیستانی و آمیخته در جمعیت CXCR1های جایگاه ژن تجزیه نواحی حذف و اضافه توالی . 12جدول 

 جفت باز  تغییرات به واسطه حذف و اضافه 

 3 تعداد کل وقوع حذف و اضافه 
 1 متوسط طول رویداد هر حذف و اضافه 

 1 متوسط  طول ناحیه حذف و اضافه 
 4 تعداد هاپلوتیپ ناشی از حذف و اضافه 

 417/0 تفرق هاپلوتیپی ناحیه حذف و اضافه 
 513/0 (kiتفرق حذف و اضافه )

 00099/0 ( Pi(i)) جایگاهتفرق حذف و اضافه به ازای هر 
D  0/ 8789 تاجیما - 

P-value 1/0 دار غیرمعنی 

 



 

 

ارائه شده است. در   13در جدول    منتالیس×یستانیسهای  سیستانی و آمیخته ها شامل هلشتاین،  ت یجمعنتایج تجزیه دو به دو  
جهش مشاهده گردید. متوسط تعداد نوکلئوتید متفاوت   9جایگاه چندشکلی در نتیجه    1و    9دو نژاد هلشتاین و سیستانی به ترتیب  

. تعداد شدندمحاسبه    00097/0و    005/0و میزان تفرق نوکلئوتیدی به ترتیب    5/0و    47/2در دو نژاد هلشتاین و سیستانی به ترتیب  
 که  ییهاجایگاهتعداد  برعکسشکل بودند و های چندشکلی در نژاد هلشتاین نشان دادند، اما در نژاد سیستانی تکجهش جایگاه 8

دو نژاد مشترک    هر   در. تعداد یک جهش  بود  صفر  با  برابر   ،بودند  مونومورفهلشتاین همشکل و  در امادر نژاد سیستانی چندشکل،  
 بودند.  
. متوسط دیجهش مشاهده گرد  3و    1  بیترت  به  جهینت  در  یچندشکل  گاهیجا  3و    1ها به ترتیب  خته یآمو    سیستانینژاد    تی جمع  در

  002/0و    00097/0و میزان تفرق نوکلئوتیدی به ترتیب    1و    5/0ها به ترتیب  ختهیآمو    سیستانیمتفاوت در دو نژاد    دیتعداد نوکلئوت
ها همشکل بودند برابر با  ختهیآمهای چندشکلی در نژاد سیستانی نشان دادند، اما در  هایی که جهشجایگاهمحاسبه گردید. تعداد  

شکل و هموزیگوت اما در نژاد سیستانی هم  ،ها جهش چندشکلی نشان دادندختهیآمهایی که در  جایگاهصفر بود و همچنین تعداد  
 جهش چندشکلی در بین هر دو نژاد مشترک بودند.   کناحیه بود. تعداد ی   2بودند برابر با 

جهش مشاهده گردید. متوسط    3و    9جایگاه چندشکلی در نتیجه به ترتیب    3و    9ها به ترتیب  ختهیآمدر جمعیت نژاد هلشتاین و  
 0/ 002و    005/0و میزان تفرق نوکلئوتیدی به ترتیب    1و    467/2ها به ترتیب  تعداد نوکلئوتید متفاوت در دو نژاد هلشتاین و آمیخته

ها همشکل بودند و همچنین های چندشکلی در نژاد هلشتاین نشان دادند، اما در آمیختهجهش  جایگاه محاسبه گردید. تعداد شش  
ها جهش چندشکلی نشان دادند، اما در نژاد هلشتاین همشکل و هموزیگوت بودند برابر با صفر بود.  هایی که در آمیختهجایگاهتعداد  

 تعداد سه جهش چندشکلی در بین هر دو نژاد مشترک بودند.  
 

های  های مختلف هلشتاین، سیستانی و آمیختهدر مقایسات دو به دوی جمعیت CXCR1های جایگاه ژن تجزیه نواحی چندشکلی توالی  . 13جدول 

 سیمنتال ×سیستانی

 جمعیت
تعداد 

 نمونه

تعداد کل  

 ناحیه چندشکل 

تعداد 

 کل جهش ها 

متوسط تعداد  

 نوکلئوتید متفاوت 

تفرق  

 نوکلئوتیدی

 005/0 47/2 9 9 10 هلشتاین
 001/0 5/0 1 1 9 سیستانی

 003/0 65/1 9 9 19 کل

 
 00097/0 5/0 1 1 9 سیستانی

 002/0 1 3 3 6 سیمنتال ×سیستانیآمیخته های 
 001/0 686/0 3 3 15 کل

 
 005/0 467/2 9 9 10 هلشتاین

 002/0 1 3 3 6 سیمنتال ×سیستانیآمیخته های 

 004/0 917/1 9 9 16 کل

 

  افته ی  نیدهند. ا  شیرا افزا  یکیتنوع ژنت  توانندیاما م  ،دارند  نیبر عملکرد پروتئ  یمحدود  ریکوچک معمولًا تأث  یهاحذف/اضافه
 ر یبر صفات ش  یکم  ریتأث  CXCR1کوچک در    یها ( است که نشان داد حذف/اضافه2012)زانگ و همکاران  مطالعه    جیمشابه نتا

مانند تحق  یبرخ  .نددار مکه حذف/اضافه  گزارش کردند(  2018)شارما و همکاران    قیمطالعات  به    توانندیها  مقاومت  بر صفات 
  .باشند رگذاریتأث هایماریب

( نسبت به  Ndاند )ها که منجر به تغییر آمینواسید شدهنسبتی از جهش  :Sd/Ndشاخص روند انتخاب طبیعی یا نسبت جایگزینی   
نکرده ایجاد  امینواسید  در  تغییری  که  )تغییراتی  میSdاند  شاخصی  نشان(،  که  تکامل باشد  روند  در  طبیعی  انتخاب  نقش  دهنده 

های  های مختلف هلشتاین، سیستانی و آمیختهها در جمعیتنتایج تجزیه متوسط مقایسه دو به دوی توالیدهد.  ها نشان میجمعیت
آورده شده است. مقادیر این شاخص اگر بزرگتر از یک باشد انتخاب مثبت و اگر کمتر از یک باشد   14سیمنتال در جدول  ×سیستانی



 

 

های  دهد. در مطالعه حاضر در مقایسه دو به دوی توالی نمونهانتخاب خالص و اگر برابر با یک باشد انتخاب خنثی را نشان می
بدست آمد که نشان از دخالت انتخاب طبیعی در طی تکامل   63/1ها انجام گرفت برابر با  مختلف گاو سیستانی، هلشتاین و آمیخته

 نژادهای مختلف گاو می باشد.
 

های مختلف سیستانی،  ( در مقایسه دو به دوی حیوانات در جمعیت Sd/Ndتعارف )ممتعارف به غیرشاخص روند انتخاب طبیعی یا نسبت جایگزینی   . 14جدول 

 ها هلشتاین و آمیخته 

 خطای استاندارد  مقدار برآورد  شاخص ها
Nd 0155 /0 0009 /0 
Sd 0097 /0 0015 /0 
S/dNd 63/1 

 

افزار انلاین ( با نرمOpen Reading Frameگیرد )استفاده قرار میای که برای رونویسی پروتئین مورد  در نهایت تجزیه ناحیه
(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/orffinder  انجام شد و منجر به شناسایی یک )ORF    آمینواسید    123جفت باز و    372به طول

 می باشد.  ATGکدون   ORF(. کد شروع 6گردید )شکل 
 

 
 
 

 سیمنتال ×ی سیستانیهادر گاوهای هلشتاین، سیستانی و آمیخته CXCR1شناسایی ناحیه رنویسی جایگاه ژنی  . 6شکل 

 
ارائه شده    15ها در جدول  نتایج بررسی اثر نژاد و نواحی چندشکل بر درصد چربی شیر در گاوهای سیستانی، هلشتاین و آمیخته

های سیستانی  درصد( و آمیخته 05/5دار بود. شیر گاوهای سیستانی بالاترین درصد چربی )است. اثر نژاد بر درصد چربی شیر معنی
دار  سیمنتال معنی×های سیستانیو سیمنتال کمترین درصد چربی شیر را داشتند. تفاوت درصد چربی بین گاوهای هلشتاین و آمیخته

با بالاترین درصد   A  چندشکلیدار نبود، اما از نظر عددی  بر درصد چربی شیر معنی  SNP8ها در ناحیه  اثرات جایگزینی آلل  نبود.
 چندشکلیکمترین فراوانی و    G  چندشکلیدرصد( همراه بودند.    83/3با کمترین درصد چربی )  G  چندشکلیدرصد( و    4/ 2چربی )

A  اثرات جایگزینی آللی در ناحیه چندشکل    های مورد مطالعه داشت.بالاترین فراوانی را در جمعیتSNP230    بر درصد چربی شیر
با کمترین فراوانی، کمترین   T  چندشکلیدرصد( و    28/4با بیشترین فراوانی، بالاترین درصد جایگزینی )  C  چندشکلی دار بود.  معنی

ها با ویژگی قدرت  درصد( را نشان داد و به عنوان یک نشانگر در افزایش درصد چربی شیر در بین نژاد  68/2درصد جایگزینی آللی )
  SNP272همچنین در ناحیه چندشکلی    برتر مورد استفاده قرار گیرد.  چندشکلیها و در درون نژاد با انتخاب  ترکیبی عمومی آلل

( اثرات جایگزینی متفاوتی بر صفت درصد چربی شیر نشان Tراوانی )با کمترین ف  چندشکلی( و  Cبا بالاترین فراوانی )   چندشکلی
 دار نبود. دادند، اما از نظر آماری اختلافات معنی

 
 )درصد( سیمنتال×سیستانیمیانگین اثرات نژاد و نواحی چندشکل  بر درصد چربی شیر در گاوهای هلشتاین، سیستانی و آمیخته های  . 15جدول 



 

 

 تعداد   منابع تغییرات 

 میانگین صفات کیفی شیر  

 درصد چربی 
درصد  

 پروتئین 

درصد  

 لاکتوز 

درصد  

ماده خشک  

 بدون چربی 

 اثر نژاد 
 05/5a 09/3a 27/4a 92/7a 9 سیستانی
 20/3b 43/2a 98/2ab 44/5b 10 هلشتاین
 84/2b 98/1a 45/2b 40/5b 3 آمیخته 

SNP8 
A 5 2/4a 28/2a 84/3a 38/7a 

G 17 83/3a 57/2a 32/3a 11/6a 

SNP230 
C 17 28/4a 82/2a 72/3a 77/6a 

T 5 68/2b 96/1a 48/2b 14/5b 

SNP272 
C 20 98/3a 69/2a 52/3a 50/6a 

T 2 32/3a 04/2a 63/2a 83/5a 

دار هستند  بیانگر عدم اختلاف معنی حروف مشترکباشد و می 05/0ها در سطح کمتر از دار میانگین معنیاختلافات ( بیانگر  a ،bهای با حروف غیرمشترک )گروه

(05/0<P ) 

 
میانگین   .(15)جدول    دار بودندمعنیبر درصد پروتئین شیر غیر   CXCR1ها در ناحیه  اثرات نژاد و نواحی چندشکل در ژنوم دام

ژن   جایگاه  در  چندشکل  نواحی  و  نژاد  آمیخته  CXCR1اثرات  و  هلشتاین  سیستانی،  گاوهای  در  شیر  لاکتوز  درصد  های بر 
دار بود و شیر گاوهای آورده شده است. اثر نژاد بر درصد لاکتوز شیر در نژادهای مختلف معنی  15سیمنتال در جدول  ×سیستانی

ها کمترین درصد لاکتوز را داشتند. وجود بالاتر درصد لاکتوز شیر به عنوان تنها قند شیر سیستانی بالاترین درصد لاکتوز و آمیخته
 نداشتند.دار  ها اختلاف معنیتواند از نظر تغذیه انسانی و نوزادان حائز اهمیت باشد. اختلاف درصد لاکتوز شیر هلشتاین و آمیختهمی

در    A  چندشکلیدار نبود، هر چند که  بر درصد لاکتوز شیر معنی  SNP272و    SNP8های مختلف در دو ناحیه  چندشکلیاثرات  
ها در ناحیه چندشکلیبالاترین درصد جایگزینی آللی را داشتند، اما اثرات جایگزینی    SNP272در ناحیه    C  چندشکلیو    SNP8ناحیه  

SNP230  چندشکلیدار  بود.  بر درصد لاکتوز شیر معنی  C  ( و آلل  72/3بالاترین میزان اثر )T  ( را بر  48/2کمترین میزان اثر )
ها بود، اما  درصد( بالاتر از گاوهای هلشتاین و آمیخته  7/ 92درصد ماده خشک در شیر گاوهای سیستانی )  درصد لاکتوز شیر داشت.

مشاهده شدند که میزان اثر آنها   Gو    A  چندشکلیدو    SNP8داری نداشتند. در جایگاه های اختلافات معنیبین هلشتاین و آمیخته
های چندشکلی، اما اثرات  بود  G  چندشکلیبیشتر از    A  چندشکلیدار بود، هر چند که میزان اثر  بر درصد ماده خشک شیر معنی

 14/5کمترین اثر )  Tدرصد( و آلل    77/6بالاترین اثر )  Cدار بود و آلل  بر درصد ماده خشک شیر معنی  SNP230مختلف در ناحیه  
دار بر درصد ماده خشک شیر غیرمعنی  SNP272ها در ناحیه  همچنین اثرات جایگزینی آلل.  درصد( را بر درصد ماده خشک شیر داشتند

)جدول   های مورد مطالعه داشتبر درصد ماده خشک شیر در جمعیت   Tاثرات بیشتری نسبت به آلل    Cبود، هر چند که باز هم آلل  
15) . 

از    شتر ی ب  Sd/Ndمختلف گاو است. مقدار    یتکامل نژادها  یدهنده انتخاب مثبت در طبود که نشان   63/1برابر با    Sd/Ndنسبت  
با    افتهی  نیاند. اتحت فشار انتخاب مثبت قرار گرفته  مترادف  یهامترادف نسبت به جهشغیر  یهاکه جهش  دهدینشان م  کی

قرار   یعیطب  تخابان  ری( در گاوها تحت تأثCXCR1)مانند    یمنی ا  سامانهمرتبط با    یهاژن  دهندیهمسو است که نشان م   یمطالعات 
در    یدینواسیآم  راتیی( نشان دادند که تغ2015)زانگ و همکاران    قیمطالعات مانند تحق  یبرخ  (.Martinez et al., 2009دارند )

CXCR1  باشد  یطیمح  طیشرا  ای  هاتی از تفاوت در جمع  یاختلاف ممکن است ناش  نیندارند. ا  ریبر صفات ش  یدار یمعن  ریتأث  .
با اتصال به    CXCR1از    یاز ژن هستند. مناطق  ییهابخش  یعملکرد  تیدهنده اهمشده معمولًا نشانمناطق حفاظت   IL-8که 

نقش کلیدی در مقاومت به ورم پستان   CXCR1 .(Petersen & Seberg, 2003) مانندیم یشده باقمرتبط هستند، معمولًا حفاظت
ها درجات متفاوتی از مقاومت به ورم پستان را   CXCR1کند. نواحی چندشکلی در منطقهایفا می  IL-8از طریق مسیر سیگنالینگ  

در ناحیه    C783>  Aو    SNP  ،-1830A  >  G  ،-1768T  >  A  ،-344T  >  Cنشان دادند. در جمعیت گاوهای هلشتاین چینی چهار  

به   -TT344و    AA1830-    ،-1768TTو منطقه کدگذاری شناسایی شدند. تجزیه و تحلیل همبستگی نشان داد که    '5بالادست  



 

 

داری داشتند. همچنین تجزیه و تحلیل هاپلوتیپ نشان داد که هاپلوتیپ ارتباط معنی  بدنی شیرهای  سلول  شمارش ترتیب با کمترین  
(ATTA  به طور قابل توجهی با کمترین ) همبستگی داشت. لذا یک نشانگر ژنتیکی بالقوه مقاومت  شیر    بدنیهای  سلول  ش شمار

های ژن ای که به منظور بررسی وجود چندشکلیدر مطالعه  (.Chen et al., 2014گردد )به ورم پستان در گاوهای شیری معرفی می
CXCR1  های عملکردی در گاو  ها با ورم پستان بالینی، اختلالات تولیدمثلی و ویژگیو ارتباط آنHardhenu    انجام گرفت، ژنوتیپ

(C SNP rs211042414>T  در جایگاه )g.106216468    ژنCXCR1   کننده  و هضم با آنزیم محدودBsa1   انجام شد. سه ژنوتیپ
CC  ،CT    وTT    را گزارش کردند که آللC  ترین آنها بود. ژنوتیپ  شایعCC  های  نسبت به ژنوتیپTT     وCT     حساسیت بیشتری

ها و صفات عملکردی  داری را بین ژنوتیپ(. علاوه بر این، تجزیه حداقل مربعات ارتباط معنیP<0/ 05به ورم پستان بالینی داشت )

 TTو    CTهای  تولید شیر بالاتری نسبت به ژنوتیپ  CC(. ژنوتیپ  P<05/0روزه و اوج عملکرد گزارش کردند )  305مانند تولید شیر  
ارتباط مثبت بین آلل  داشت که نشان  ها پیامدهای عملی برای بهبود ژنتیکی گاو  و افزایش تولید شیر است. این یافته  Cدهنده 

Hardhenu    .شناسایی شده در ژن    چندشکلیدارندCXCR1  تواند به افزایش مقاومت و بکارگیری در معیارهای انتخاب موجود می
 (.Magotra et al., 2023در برابر بیماری و صفات تولید شیر کمک کند )

  ی ( در گاوهاSCC)  شیر  بدنی  یهاسلول  ش شمارو ارتباط آنها با    CXCR1ژن    یها چندشکلی  یبه منظور بررسای که  مطالعهدر  
  17/0  یهایبا فراوان  AGو   AA  پیژنوتانجام گرفت، دو    CXCR1/BsaI  با روش هضم آنزیمی  های آن آمیخته و  Deoniدو نژاد  

ها به ترتیب و آمیخته  Deoniدر دو جمعیت    A  آلل  یفراوانگزارش کردند.    Deoni  یگاوهادر    0/ 79و    21/0و    هاختهیدر آم  83/0و  
دو موقعیت جابجایی  Deoniها و آمیخته Aبودند. مقایسه توالی چندگانه آلل  0/ 43و  0/ 41به ترتیب  G آلل یبراو  0/ 57و   59/0

های ژنوتیپبا    بدنی شیرهای  سلول  ش شمار های  جفت باز نشان داد. تجزیه داده  A>G  299و    C>T  295های  انتقالی در موقعیت
دار بود و گاوهای از نظر آماری معنی  Deoniداری نشان نداد، ولی ارتباط در نژاد خالص  های اختلاف معنیجایگاه مذکور در آمیخته

+، 777  تی در موقع  CXCR1  ژن  برواقع    SNP  کی  (.Shankarappa et al., 2021عاری از بیماری ورم پستان بودند )  AGبا ژنوتیپ  
مرتبط   که  است  بال  با گزارش شده  تحت  پستان  تولشیربدنی  های  سلول  ش شمار   ،ینیورم    هست   لینوتروفعملکرد  و    ریش  دی، 

(Youngerman et al., 2004b)  .  تواند باعث اختلال در سلامت رحم پس  یاست که م  یمثلدی تول  یهایماریاز ب  یکی  تیآندومتر
(  CXCR1)  8  نینترلوکیا  αژن    رندهیدر گ  یدی نوکلئوتتک  چندشکلی  نیارتباط ب  یابیارزای که به منظور  مطالعه. در  شودگاو    مانیاز زا

  CXCR1( در ژن  G > Cها )چندشکلی از    ینسبت متفاوت  وجود  جینتاانجام گرفت،    نیهلشتا  یری ش  یدر گاوها   تیو احتمال آندومتر
بیماری بروز    ن ینشان داد که ب  یآمار  یهالیو تحل  هیجزنشان داد. ت  با گروه کنترل   سه یمقا  در  ،ینیبال  تیمبتلا به اندومتر  یدر گاوها
 ت یاز اندومتر  یشتریب  وعیش GC  پی با ژنوت  یگاوها،  وجود دارد یداریمعن   یهمبستگ   CXCR1ژن    956های در موقعیت  و ژنوتیپ

مناسبی برای   نشانگر  ،تواندیم  CXCR1  موقعیت چندشکلی مذکور در ژنلذا  .  بودند  GG  پیژنوت  یدارا   یبا گاوها  سهیمقا  در  ینیبال
( یکی  IL-8)  8اینترلوکین   (.Asadpour et al., 2020باشد )  ن یهلشتا  یریش  یدر گاوها  تیمقاوم به اندومتر  یها پیژنوت  ییشناسا

بر    (CXCR2و    CXCR1های ) به گیرنده  8اینترلوکین  هاست. اتصال  های شیمیایی بحرانی برای نوتروفیلاز مهمترین جذب کننده
ها شده، تحریک کموتاکسی و تقویت فاگوسیتوزی و توانایی از بین  روی غشای سیستوپلاسمی نوتروفیل موجب تحریک نوتروفیل

سلول این  میبردن  )ها  چندشکل (.  Mitchell et al., 2003شود  وجود  : c.735C>G ID dbSNPمانند    CXCR1  در  یشواهد 
rs208795699گزارش شده است  8ها در پاسخ به اینترلوکین  نوتروفیل  ( بر بقا و مهاجرت  (Pighetti et al., 2012) اما چندشکلی ،

ژن    (.Kosciuczuk et al., 2014مثلی نداشته است )با بیمارهای تولید  یارتباط قابل توجه  چیه  CXCR1 c.777C>Gدر ناحیه  
CXCR1   ژن  ارتباطو    ای که به منظور بررسی چندشکلیمطالعه. در  دنقش دار  ورم پستانمربوط به عفونت    یمنی ا  یهادر پاسخ 
CXCR1    انجام (  ی)نژاد تالش  لانیگ  یورم پستان در گاو بوم  صیتشخ  یبرا  یشاخصبه عنوان    ر،یش  بدنی  یهاسلول  شمارش با

مورد   یها تیدر جمعژنوتیپ  دو آلل و سه نوع    735  تیدر موقع  G>C SNPاز    یناش  BaeGI  میتوسط آنزگرفت، پس از هضم  
شمارش های جایگاه مذکور با ژنوتیپ. گزارش گردید CXCR1 ژن یدرصد برا 20و  12، 67 یپ یژنوت یمطالعه مشاهده شد. فراوان

 (.Hosseini Moghaddam et al., 2021) (P<0.1(، ارتباط داشت )SCS) های بدنی شیرسلول

تک )چندشکلی  ژن  SNPنوکلئوتیدی  روی   )CXCR1  ( موقعیت  آنزیم  CXCR1c.+735G>Cدر  از  استفاده  با   )BaeGI    در
را به عنوان یک ژن کاندیدا    CXCR1( ژن  2012ژانگ و همکاران ) (.Galvao et al., 2011گاوهای هلشتاین گزارش شده است )



 

 

های سوماتیکی شیر در گاوهای هلشتاین گاوی با شمار سلول  CXCR1برای ورم پستان گاوی معرفی نمودند و ارتباط چندشکلی  
   (.Zhang et al., 2012چینی گزارش شده است )

 

 و پیشنهادها  گیرینتیجه
نتا به  بررس  جیبا توجه  از  آن  CXCR1در ژن    ید ینوکلئوتتک  یهاجهش  یحاصل  ارتباط  با صفات  و    ی در گاوها  ریش  کیفیها 

مختلف گاو وجود دارد، اما    ینژادها  ن یدر ب  یژن  گاهیجا  ن یدر ا  یکیگرفت که تنوع ژنت  جه ینت  توانیها، مآن  یهاخته یو آم  یستانیس
  یکیاز نظر ژنت  هاخته یکه آم  یرا نشان داد، در حال  ینژاددرون  یکیژنت  یی واگرا  زانی م  نیبالاتر  نی تنوع محدود است. نژاد هلشتا  نیا

  دهد ینشان م  CXCR1در ژن    یدینواسیآم  یچندشکل   جایگاهو پنج    یچندشکل  جایگاهده    ییبودند. شناسا  ترکینزد  یستانیبه نژاد س
 63/1برابر با    Sd/Ndمختلف گاو قرار گرفته است، همانطور که نسبت    ینژادها  ل تکام  یدر ط  یعیانتخاب طب  ریژن تحت تأث  ن یکه ا

 هیدر ناح  یخاص  یها چندشکلینشان داد که    ریش  کیفی  و صفات  یژن  یهاچندشکلی  ن یارتباط ب  لیو تحل  هی. تجزدهدی نشان م
SNP230  بدون چربی  لاکتوز ،  ی با درصد چرب ماده خشک  معن  ریش  و  اداشتند  یداریارتباط  م  هاافتهی  نی.  ژن   دهدینشان  که 
CXCR1 رد، یمورد استفاده قرار گ یر یش یگاوها یاصلاح نژاد مولکول  نهیدر زم شتریمطالعات ب یهدف برا کیبه عنوان  تواندیم  

 وجود دارد. ریمؤثر بر صفات ش یطیتر و در نظر گرفتن عوامل محتر با حجم نمونه بزرگگسترده یهایبه بررس ازیاما ن
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Analysis of single-nucleotide polymorphism in the CXCR1 gene and its 

association with milk quality traits in different cattle breeds 
 

Extended Abstract 

Introduction: The CXCR1 gene is one of the candidate genes affecting milk quality and resistance to mastitis in dairy cows. 

This gene has been mapped on chromosome 2 of cows (BTA2), and studies in different breeds have shown that some specific 

variants of this gene lead to increased resistance to mastitis. Therefore, the present study aims to identify different variants at 

the CXCR1 locus and their association with milk quality traits. 

Materials and methods: In the present study, 27 purebred Sistani and Holstein cows (10 heads each breed) and 

Sistani×Simmental crossbred (7 heads) were randomly selected and blood was collected from the jugular vein. In addition, 

milk quality traits including fat, protein, lactose and solids non-fat percent were analyzed for three months. DNA extraction 

was performed using the optimized salting-out method. A pair of specific primers was used to amplify a 594 bp fragment of 

the CXCR1 gene. The amplification products were sequenced using the Sanger method. Genome editing was performed using 

the Chromas program and low-quality regions were removed, and a 518 bp fragment was used to examine polymorphism 

among different sequences. Identification of genetic variants, including deletions and additions (Indel) and single-nucleotide 

polymorphisms as well as genetic structures of populations such as the distance and divergence between and within populations 

and phylogenetic analysis were performed using MEGA11 and Dnasp5 software. Finally, the association between the variants 

and milk quality traits was examined using a multiple regression model using the GLM procedure of SAS 9.4 software. 

Results: In 10 regions of 518 base pairs in length, polymorphism was revealed in 25 different sequences belonging to Sistani, 

Holstein and Sistani×Simmental crossbred cows after editing the sequences. The 10 regions included 7 single-nucleotide 

polymorphic sites and three deletions and additions (Indel). The percentage of polymorphism among the total samples was 

1.93%. Among the 172 amino acids resulting from the translation of the nucleotide sequence of the CXCR1 locus, five 

polymorphic regions were revealed, which were located at positions 3, 5, 77, 91 and 102 of the protein chains. Changes in the 

protein chain included the conversion of glycine to glutamate, threonine to glutamine, serine to leucine, alanine to valine, and 

serine to proline. In all populations, the percentage of transition substitution was higher than transversional substitution, which 

is probably due to the greater stability of transition substitutions. Kimura's neutral limit is equal to 0.5, and values higher than 

0.5 indicate the role of selection in evolution, and less than 0.5 indicate the absence of selection and the influence of other 

evolutionary factors such as migration and mutation. The Kimura index coefficient in all breeds was more than 0.5, indicating 

the role of selection in the evolution of breeds and genetic changes in the mentioned area. The highest divergence rate was in 

the Holstein population (0.01 bp). Among the divergence rates of different breeds, the highest divergence rate was observed 

between crosses and Holsteins (0.00354 bp), and the lowest between Sistani and crossbred (0.0014 bp). The coefficient of 

evolutionary differentiation among breeds was 0.099 bp, with a standard error of 0.056 bp, indicating a very low coefficient of 

differentiation in the studied area. The number of deletions and additions (Indel) was 3 positions with a length of one base pair. 

The ratio of mutations that led to amino acid changes (dS) to changes that did not cause amino acid changes (dN) is an index 

that indicates the role of natural selection in the evolution of populations. In the present study, a pairwise comparison of the 

sequences from different samples of Sistani, Holstein, and crossbred cows was performed, yielding a value of 1.63, which 

indicates the involvement of natural selection during the evolution of different cattle breeds. The results of the study of the 

association of genetic variants in the CXCR1 gene region with milk quality traits showed that polymorphism in the 230 gene 

region (SNP230) had a significant association with the traits of fat, lactose and solids non-fat percentage. At the SNP230 locus, 

the allele with higher frequency in the population had a higher effect than the allele with lower frequency in all quality traits of 

milk. 

https://doi.org/10.1016/j.bse.2009.04.011


 

 

Conclusions: Genetic variation was observed at the CXCR1 gene locus, but it was limited. Most regions of the gene were 

conserved across breeds. Association analysis between gene variants and milk quality traits showed significant associations, 

so it could be a useful marker in dairy cattle breeding programs. 

Keywords: CXCR1, Dairy cattle, Mastitis resistance, Milk quality, Polymorphisms.  

 

Author Contributions 

Methodology, S. A., G. R. D. and M. R.; software, S. A., G. R. D. and M. R.; formal analysis, 

S. A., G. R. D. and M. R. writing—original draft preparation, S. A., G. R. D., M. R., M. V., and 

A. J.; writing—review and editing, S. A., G. R. D., M. R., M. V., and A. J.; supervision, G. R. 

D., M. R., All authors have read and agreed to the published version of the manuscript. 

Data Availability Statement 

Data available on request from the authors.  

Acknowledgements 

The authors would like to thank all participants of the present study.  

Ethical consideration 

The study was approved by the Ethics Committee of the University of Zabol (Ethical cod : IR-

UOZ-4398). The authors avoided data fabrication, falsification, plagiarism, and misconduct. 

Conflict of interest 

The author declares no conflict of interest. 

 

 

 

 

 

 
 


