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 چکيده

 هايانتخاب مسير اين در است. کرده ايجاد تغيير امروزي اهلی هاي حيوان رفتاري و ظاهري هاي يژگیو در شدت به انتخاب و سازياهلی
 به دتوانمی هانشانه اين سازيآشکار که گذاشته جا به امروزي گاوهاي )ژنوم( ژنگان در را شناسايی قابل هاينشانه انسان توسط شده انجام

 در اقتصادي هايچالش ينتر مهم از يکی پستان ورم بيماري امروزه .کند کمک ها دام اين در اقتصادي مهم صفات ژنتيکی بهبود و اصلاح
 با تحقيق اين در است. آمده وجود به شير توليد افزايش براي اخير هايدهه در گسترده انتخاب دليل به عمده طور به که است شيري گاو صنعت
 هايآرايه از استفاده با هانمونه شد. استفاده آلمان هلشتاين شيري گاو ملی طرح اطلاعات از پستان، ورم با مرتبط ژنگانی مناطق شناسايی هدف

Illumina Bovine 50K SNP با رابطه در شده ثبت اطلاعات پايۀ بر سالم دام راسً 133 و بيمار دام راسً 133 شدند. )ژنوتيپ( نژادگان تعيين 
 نظر در با شدند. انتخاب تتا جمعيتی تمايز آمارۀ از استفاده با انتخاب هاينشانه جستجوي براي شيردهی دورۀ نخستين در پستان ورم به ابتلا

 یشناساي 28 و ناحيه( 2) 21 ناحيه(، 2) 14 ،6 ،5 ،3 ناحيه(، 2) 1 هايکروموزوم روي ژنگانی ناحيۀ ده تتا، هايارزش کل 9/99 صدک گرفتن
 شبکۀ ايمنی، خود هايبيماري و ايمنی سامانۀ با مناطق اين در موجود هايژن داد، نشان )بيوانفورماتيکی( زيستی هاي داده بيشتر هايبررسی شد.

 درزمينۀ ارزشمندي اطلاعاتی منبع تواندمی تحقيق اين نتايج مجموع، در هستند. مرتبط شير توليد و پستان سرطان جمله از سرطان انواع عصبی،
 .آورد فراهم شيري گاو در پستان ورم با مرتبط هايژن درنتيجه و ژنگانی مناطق شناسايی

 
 هاي انتخاب، ورم پستان.نشانه آلمانی، هلشتاين گاو تتا، آزمون کليدي: هايهواژ
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ABSTRACT 

Domestication and selection has changed behavioral and phenotypic characteristics in modern domestic animals 
significantly. The selection of animals by humans left detectable signatures on the genome of modern cattle. The 
identification of these signals can help us to improve the genetic characteristics of economically important traits in 
cattle. Nowadays, mastitis is one of the main economically important diseases in dairy cattle that mostly caused by 
intense selection for milk production in recent decades. In this study the genomic regions associated with mastitis, the 
genomic data of national project in Germany Holstein dairy cattle was used to identify. The samples were genotyped 
using Illumina Bovine 50K SNP. 133 case and 133 control cows were chosen for investigating of selection signatures 
using Theta (θ) population differentiation statistics. With 99.90 percentile threshold of the obtained Theta (θ) values, 
10 genomic regions on chromosomes 1 (2 regions), 3, 5, 6, 14 (2 regions), 21 (2 regions) and 28 were identified. 
Further investigation using bioinformatics tools showed these genomic regions overlapped with the genes associated 
with immune system, autoimmune diseases, different type of cancers expressly breast cancer and milk production. In 
conclusion, the results of this study may provide an important source to facilitate the identification of genomic 
regions and then, the genes affecting mastitis in dairy cows. 
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 مقدمه

 منظور به تحقیقات انجام گذشته، هايدهه طی

 هدف که )ژنومی( ژنگانی مناطق یا هاژن تشخیص

 است. بوده گسترش به رو اند،گرفته قرار انتخاب

 دیدگاه تواندمی انتخاب هاينشانه شناسایی

 که ژنگانی مناطق یا هاژن با ارتباط در ارزشمندي

 منجر که کند راهمف اند،گرفته قرار انتخاب فشار تحت

 پدیدگان -نژادگان ارتباط بهتر شناخت و درک به

 (.Gholami, 2014) شد خواهد فنوتیپ( -)ژنوتیپ

 هاي هدف از یکی انتخاب تحت مناطق شناسایی

 De Simoni Gouveia et) است تکاملی ژنتیک اساسی

al., 2014.) بر افزون اینکه دلیل به اهلی هاي حیوان 

 شدیدي مصنوعی هايانتخاب هدف طبیعی، انتخاب

 شناسایی براي تريمناسب نمونۀ اند،گرفته قرار

 هايژن شناسایی و ژنگان سطح در انتخاب هاي نشانه

 آیند می شمار به مختلف هايپدیدگان کنندةمهار

(Biswas & Akey, 2006; Gu et al., 2009; Hays et 

al., 2009.) 

 بیشتر(Neutral theory)  خنثی نظریۀ پایۀ بر

 دیدگاه از ژنگان سطح در شده ایجاد هايجهش

 هیچ که (Kimura, 1989) هستند خنثی انتخابی

 این در ندارند. افراد ژنتیکی شایستگی روي تأثیري

 افزایش براي طولانی زمانی به جدید هايجهش حالت

 جهش یک چنانچه حال دارند. نیاز جمعیت در فراوانی

 نسبت آن حامل راداف شایستگی افزایش باعث جدید

 مصنوعی یا طبیعی انتخاب شود، جامعه افراد دیگر به

 در دارند بیشتري شایستگی که افرادي شودمی باعث

 باشند. داشته بیشتري مشارکت بعد نسل تشکیل

 سهم به بسته یافته جهش واریانت فراوانی ترتیب ینا به

 افزایش به آغاز سرعت به شایستگی افزایش در آن

 فراوانی افزایش براي انتخاب نوع هر به .کرد خواهد

 (Positive Selection) مثبت انتخاب سودمند هايآلل

 فراوانی افزایش و مثبت انتخاب دنبال به شود.می گفته

 در موجود هايآلل فراوانی سودمند، هايواریانت

 واریانت با که خنثی نسبت به یا خنثی هايجایگاه

 خواهد افزایش یزن هستند )لینک( پیوسته مطلوب

 Genetic) همراه انتقال را پدیده این که یافت

Hitchhiking )در تنوع حذف یا کاهش به گویند.می 

 فرآیند در سودمند جهش یک مجاور هايجایگاه

 (Selective Sweep) انتخاب جاروب مثبت، انتخاب

 ,Biswas & Akey, 2006; Akey) شودمی گفته

2009; Moradi et al., 2012). 

 در آلل یک فراوانی تغییر به منجر تواندمی انتخاب

 در آن فراوانی که یدرحال شود جمعیت یک

 تغییر بدون اند نبوده انتخاب تحت که هایی جمعیت

 بین در تفرق ایجاد حالت این نتیجۀ ماند.می باقی

 تفاوت بنابراین است. ژنگانی مناطق این در هاجمعیت

 )چه هاجمعیت بین یآلل فراوانی در زیاد نسبت به

 نیز آن( اطراف هايجایگاه یا و انتخابی آلل خود براي

 در مثبت انتخاب از اينشانه عنوان به تواند می

 ینتر مهم از آید. شمار به مربوطه ژنگانی هاي جایگاه

 توانمی زمینه این در استفاده مورد آماري هايآزمون

 :FST) تثبیت شاخص یا جمعیتی تمایز آمارة به

Fixation index( )Akey et al., 2002; MacEachern 

et al., 2009 )هايارزش .کرد اشاره FST به مربوط 

 بین آن ارزش نظري لحاظ از و است منفرد هايجایگاه

 است. یرمتغ (کامل )تفاوت یک و (تفاوت )بدون صفر

 سال چند طی در گاو روي گسترده تحقیقات نتایج

 آن دنبال به و کردن اهلی است، داده نشان اخیر

 باعث مصنوعی یا طبیعی انتخاب و نژادها گیريشکل

 شده ژنگان مختلف مناطق در انتخاب هاينشانه ایجاد

 ;Barendse et al., 2009; Hays et al., 2009) است

MacEachern et al., 2009; Qanbari et al., 2010; .

Stella et al., 2010) از ار هاجایگاه این توانمی که 

 استفاده با مختلف نژادهاي در جمعیتی تمایز مقایسۀ

 .کرد شناسایی مناسب آماري هايروش از

 و شیري گاوهاي از متفاوتی نژادهاي تحقیقی طی

 شناسایی براي استرالیا و کانادا آلمان، گوشتی

 SNP K50 هايآرایه از استفاده با انتخاب، هاي نشانه

 ژنگانی ناحیۀ 236 و شدند نژادگان تعیین گاوي

 بودند. گرفته قرار مثبت انتخاب تحت که شد شناسایی

 BTA18 روي شده ییشناسا مناطق ینتر مهم از یکی

 صورت پیشتر که تحقیقاتی پایۀ بر که داشت قرار

 عمر طول با مرتبط اثر بزرگ QTL یک بود گرفته

 ناحیه این در هلشتاین گاو در مثلیتولید و تولیدي

 محققانی (.Qanbari et al., 2011) است شده گزارش
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 FST آمارة از استفاده با ایتالیایی گاو نژاد پنج در

 شناسایی BTA6 و BTA13 در انتخاب هاي نشانه

 براي نامزد هايژن برخی مناطق این در که کردند

 Mancini et) بود شده گزارش گوشت و شیر صفات

al., 2014.) يهانشانه ارزیابی با بررسی در همچنین 

 از حیوان 396 در 14 و 5 هايکروموزوم روي انتخاب

 حاوي مناطق زبو(، و شاروله )آمیختۀ Canchim نژاد

 و (متابولیسم) وساز سوخت در مؤثر هايژن

 و استخوان توسعۀ و ملانین )بیوسنتز( ساخت زیست

 (.Urbinati et al., 2016) شدند شناسایی جنین

 هاي بآسی و سلامت صفات اهمیت به توجه با

 همچنین شیري، گاو صنعت در هابیماري از ناشی

 بیشتر در شیر تولید در هلشتاین نژاد مؤثر نقش

 ژنگانی کاوش تحقیق، این از هدف جهان، کشورهاي

 با مرتبط نامزد نواحی شناسایی و انتخاب هاينشانه

 هلشتاین گاوهاي ژنگان سطح در پستان ورم بیماري

 گاوهاي روي آلمان Kassel دانشگاه همکاري با که بود

 است. شده اجرا کشور این هلشتاین

 

 هاروش و مواد

 آلمان شیري گاو ملی طرح اطلاعات از تحقیق این در

 در شد. استفاده گرفته، صورت هلشتاین نژاد روي که

 گاو 15000 نژادگان اولیه، کنترل از پس پروژه این

 که لمانآ شرق شمال در بزرگ گله 72 از هلشتاین

 با و بودند يماریب صفات ثبت يبرا قرارداد تتح

 Illumina Bovine 50K SNP هايآرایه از استفاده

 گرفت. قرار اختیار در شدند، نژادگان تعیین

 در آمده دست به هايداده کیفیت از اطمینان براي

 توسط هاداده ویرایش مختلف مراحل نهایی هاي یهتجز

Plink نخستین در شد. اعمال اولیه هايداده روي 

 رفته ازدست نژادگان درصد5 از بیش با گاوهاي مرحله،

 آن امر این دلیل شدند. حذف بعدي هاي تجزیه از

 دارند بالایی گمشدة نژادگان که هایینمونه که است

 نژادگان تعیین خطاي با که دارد بیشتري احتمال

 دو آن از پس (.Barendse et al., 2009) باشند همراه

 MAF: Minor Allele) آللی فراوانی حداقل عامل

Frequency) نژادگان تعیین نرخ و (Call rate) براي 

 مجموع در که هاییSNP و شده محاسبه SNP هر

 درصد2 از کمتر ترتیب به Call rate و MAF گاوهاي

 ,.Moradi et al) شدند حذف داشتند درصد95 و

 نشانگرهایی مانده باقی هاي SNPبین از سپس (.2017

 داشتند انحراف واینبرگ-هاردي تعادل از شدت به هک

(P-value<10
-6

 خطاي از دیگري معیار عنوان به (

 شدند گذاشته کنار نهایی تجزیۀ از نژادگان تعیین

(Teo et al., 2007.)  

 کیفیت کنترل مختلف مراحل اجراي از پس

 آماري هايروش شد. بررسی انتخاب هاينشانه ،ها داده

 وجود انتخاب تحت نواحی ناساییش براي مختلفی

 شد. استفاده FST آزمون از تحقیق این در که دارد

 در که کندمی شناسایی را ژنگان از مناطقی FST روش

 واگرا و متمایز صورتبه بیمار( و )سالم جمعیت دو

 (.Moradi et al., 2012) اندگرفته قرار انتخاب هدف

 براي هک اول شیرواري در هايدام تحقیق این در

 بالینی تحت و راًس 132 )بالینی پستان ورم از نوع هر

 که هاییدام و بیمار عنوان به داشتند، رکورد راًس( 1

 عنوان به ندادند نشان را پستان ورم بیماري از نوع هیچ

 زیاد شمار اینکه به توجه با شدند. گرفته نظر در سالم

 و کندمی رو روبه مشکل با را FST تشخیص ها دام

 هايدام بیشتر تمایز و بهتر بنديگروه براي همچنین

 براي DMU v6 افزار نرم از استفاده با بیمار، و سالم

 و محاسبه مانده باقی اثر پستان، ورم بیماري پدیدگان

 133) مانده باقی منحنی انتهاي دو درصد 1 هايدام

  گروه دو عنوان به سالم( دام 133 و بیمار دام

 تجزیۀ براي تحقیق این در شدند. خابانت سالم و بیمار

 ,.Bagheri et al) شد استفاده زیر رابطۀ از هاداده

2013:) 
Pij = Hi + Yj + eij 

 

 گله ثابت اثر Hi فرد، پدیدگان pij رابطه این در که

i،اُم Yj سال-فصل ثابت اثر jو اُم eij اثر تصادفی اثر 

 .است مانده باقی

 رایت روش دو هب FST جمعیتی تمایز آزمون

(Wright, 1951 & 1965) تتا نااریب برآوردگر روش و 

(θ) (Weir & Cockerham, 1984) شود.می محاسبه 

 نگرفتن نظر در رایت روش اصلی مشکلات از یکی

 و ویر توسط مشکل این که است گیرينمونه خطاي

 از مستقل که شد تصحیح تتا روش ارائه با کوکرهام
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 داخل افراد شمار و شده گیرينمونه هايگروه شمار

 (.Weir & Cockerham, 1984) است گروه هر

 1 تا 0 بین هاروش این از آمده دست به هاي ارزش

 است. متغیر

 در تتا و رایت روش دو به مربوط هاي محاسبه

 يبرا تتا ارزش ۀمحاسب از پس گرفت. انجام R محیط

 تحت مناطق بهتر شینما براي ،SNP نشانگر هر

 يعدد ارزش نیانگیم ،SNP هر ارزش يجا به بانتخا

 هر Win5 ارزش عنوان به مجاور SNP پنج هر يتتا

 منهتن (گراف) نگارة سپس و شد محاسبه نشانگر

 نیهلشتا گاو ژنگان سطح در تتا یتیجمع زیتما ارزش

 پس همچنین شد. میترسExcel   افزارنرم از استفاده با

 شده، محاسبه زشار پایۀ بر نشانگرها کردن مرتب از

 براي Excel افزارنرم از استفاده با p-Value ارزش

 همۀ براي که مناطقی و محاسبه 9/99 صدک

 نشانۀ عنوان به داشتند بالایی ارزش مجاور نشانگرهاي

  شدند. گرفته نظر در انتخاب

 براي انتخاب، نشانۀ داراي مناطق شناسایی از پس

 500 و قمناط این در شده گزارش هايژن بررسی

 از (Moradi et al., 2012) هاآن اطراف باز جفت کیلو

 Ensemble Biomart tool UMD3.1 اطلاعاتی پایگاه

Bos Taurus، هايژن عملکرد بررسی براي و 

 PubMed سایتوب از شده ییشناسا

(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed،) 

(http://www.genecards.org) GeneCards، DAVID 

6.8 (https://david.ncifcrf.gov/) و   proteINSIDE 

(http://proteinside.org/) شد. استفاده 

 بحث و نتايج

 45613 شمار از کیفیت، کنترل مراحل انجام از پس

 سالم(، رأس 133 و بیمار رأس 133) گاو 266 در نشانگر

 باقی بعدي هاي تجزیه انجام براي نشانگر 44431 شمار

 قیتحق نیا در استفاده مورد ینژادگان يهاداده ماند.

 یط در را تیفیک کنترل یۀاول مراحل نشانگر( 45613)

 به و بودند گذرانده نیهلشتا نژاد يرو ملی ةپروژ ياجرا

 در هاداده شیرایو مراحل انجام فرآیند در خاطر نیهم

 2 و نییپا MAF خاطر به شانگرن 1180 تنها قیتحق نیا

 توجه با واینبرگ،-هاردي تعادل از فانحرا دلیل به نشانگر

 ورم با مرتبط يهانشانه یبررس براي نمونه شمار رییتغ به

 شدند. حذف یینها ۀتجزی از ،پستان

 بین همبستگی یبررس از آمده دست به جینتا

 روش و (FST) رایت جمعیتی تمایز شاخص هايارزش

 درصد( 4/98) يبالا یهمبستگ انگریب (θ) تتا نااریب

 قیتحق نیا در علت نیهم به (.1 )شکل بود ها نآ نیب

 تتا یتیجمع زیتما روش از آمده دست به جینتا تنها

 مبناي اینکه به توجه با البته است. شده داده شینما

 & Weir) است همسان بسیار روش دو این آماري

Cockerham, 1984) شده مشاهده بالاي همبستگی 

 مورد جمعیت دو در ها نمونه شمار که یهنگام ویژه به

 در همچنین است. انتظار قابل باشد همسان مقایسه

 از )بیش بالاي همبستگی نیز پیشین هاي بررسی

 گوسفند نژادهاي مقایسۀ در آزمون دو این درصد(99

 و (Moradi et al., 2012) دنبه بدون و داردنبه ایرانی

 Manzari) ایرانی گوسفند مختلف نژادهاي مقایسۀ در

et al., 2016) است. شده گزارش 

 

 
 یآلمان نیهلشتا  گاو در (θ) تتا نااریب روش و (FST) رایت جمعیتی تمایز شاخص هايارزش بین همبستگی .1 شکل

Figure 1. Correlation between population differentiation statistic of Write (FST) and unbiased Theta (θ) values in 

German Holstein cattle 
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 سودمند جهش بر افزون انتخاب، نکهیا به توجه با

 دهدیم قرار یرتأث تحت هم را آن مجاور هايگاهیجا

(Akey et al., 2002) ارزش نیانگیم ،تحقیق این در 

 Win5 ارزش عنوان به مجاور SNP پنج هر يتتا يعدد

 زیتما ارزش منهتن نگارة آنگاه و شد محاسبه نشانگر هر

 شد میترس نیهلشتا گاو ژنگان سطح در تتا یتیجمع

 توانندیم تتا يبالا ارزش يدارا مناطق .(2 )شکل

 سالم يهاگروه در که باشند ژنگان از یمناطق ةدهند‌نشان

 هدف زیمتما صورت به پستان ورم يماریب به مبتلا و

 نیا يابر نامزد عنوان به توانندمی و گرفته قرار انتخاب

  باشند. مطرح نیهلشتا ايگاوه در ياقتصاد مهم صفت

 win5در این تحقیق با در نظر گرفتن ارزش عددي 

Theta  درصد )01/0بالاتر از حد آستانۀMoradi et al., 

 2( به ترتیب Manzari et al., 2016درصد )1/0( و 2010

مناطق داراي نشانۀ انتخاب  عنوان بهمنطقۀ ژنگانی  10و 

)دو  1هاي ( که روي کروموزوم2یی شدند )شکل شناسا

)دو  14، 6، 5، 3درصد(،  01/0منطقه و در آستانۀ 

 قرار داشتند.  28)دو منطقه( و  21منطقه(، 

 انتخاب، تحت ژنگانی مناطق شناسایی از پس

 عملکرد و شناسایی مناطق این در موجود هاي ژن

 همچنین (.1 )جدول شد بررسی ها آن بیوشیمیایی

 پروتئین و چربی درصد شیر، تولید میانگین ولجد

 شده ارائه شیر لیترمیلی هر در SCC میزان و شیر

 (.2 )جدول است

 يعملکردها 1 جدول در شده مشخص هايژن

 ،نیپروتئ و ریش دیتول ،یمنیا امانۀس مهار در یمتفاوت

 توانندیم که بوده پستان سرطان و ریش یچرب دیتول

 پستان ورم صفت با مستقیمیرغ ای ممستقی طوربه

  باشند. مرتبط

 ورم بیماريمهار  در کافی پیشرفت عدم علت به

 امروزه دامپزشکی، سنتی هايروش توسط پستان

 ایمنی پایۀ بر طبیعی هايروش به توجه بیشترین

 شمار .است پستانی غدد عفونت علیه برگاوها  طبیعی

 :SSC) پایه شیر لیترمیلی 1 در بدنی هايیاخته

Somatic Cell Count) ارزیابی براي عمده طور به که 

 ,.Swiderek et al) است پستانی غدد سلامت وضعیت

 در باکتریایی هايعفونت نتیجه در تواندمی (2006

 نامزد هايژن خاطر همین به یابد. افزایش پستانی غدد

 ایمنیامانۀ س در نقش چند یا یک بالینی پستان ورم

 کمپلکس هاآن تریناهمیتپر که دارند میزبان

 و سیتوکین هايگیرنده و سیتوکین بافتی، سازگاري

 است 1-ماکروفاژ پروتئین با مرتبط طبیعی مقاومت

(Bagheri et al., 2013.) ،هايژن از بسیاري لذا 

 مختلف هايجایگاه در تحقیق این در شده ییشناسا

 ,ATP1B3, RNF7, RASA2, SPSB4همچون

FAIM, PSTPIP1, LOC505658, LOC509956,. 

LOC617313, LOC786126, LOC508858, GZMB. 

 هستند. ارتباط در ایمنی سیستم با

 

 
 عددي ارزش و X محور روي هاSNP ژنگانی موقعیت آلمانی: هلشتاین نژاد ژنگان سطح در تتا win5 هايارزش عیتوز .2 شکل

win5 محور روي تتا Y است 9/99 و 99/99 صدک ةدهند نشان شده رسم خطوط است. شده داده نمایش. 
Figure 2. Distribution of windowed Theta values across the genome of German Holstein breed: SNP position in the 

genome is shown on the X-axis, and win5 Theta values are plotted on the Y-axis. The values above the lines are in 

the 99.99 and 99.9 percentile. 
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 هلشتاین شیري گاوهاي در پستان ورم با مرتبط انتخاب تحت ژنگانی مناطق در شده ییشناسا يهاژن .1 جدول

Table 1. Identified genes within the genomic regions under selection pressure which are associated with mastitis in 

Holstein dairy cows 
Genes Location on the genome (bp) Chromosome 

ATR, XRN1, GK5, TFDP2, ATP1B3, GRK7, RNF7, RASA2, 

PXYLP1, SPSB4, SLC25A36, TRIM42, CLSTN2, LOC511302, 

ZBTB38 

 
COPB2, MRPS22, *PRR23A, PIK3CB, FAIM, CEP70, ESYT3, 
MRAS, NME9, ARMC8, DBR1, A4GNT, DZIP1L, *PRR23B, 

*LOC783600, FOXL2 

127961597-129424205 

 

 
 

131227520-131642361 

1 

INSL5, TCTEX1D1, SGIP1, PDE4B, *MGC137454 79333053 3 
CNTN1, LRRK2, SLC2A13, SNORA18  40512359-40762830 5 

GABRG1 65749899-65833751 6 

CYP7B1, ARMC1 

MTFR1, PDE7A, DNAJC5B 

 

VCPIP1, SGK3, MCMDC2, PPP1R42 
COPS5, CSPP1, ARFGEF1, CPA6 

31513907-31589988 

 

 

33372261-33384807 

14 

ISL2, SCAPER, RCN2, PSTPIP1, TSPAN3, PEAK1, HMG20A 
 
LOC505658, LOC509956, LOC617313 
LOC786126, LOC508858, GZMB, STXBP6  

32598936-32758644 

 
 

35640578-35777432 

21 

CCSER2 40093345 28 

 باشند. ارتباط در پستان با مرتبط هايبیماري و پستان ورم با دارد احتمال ،ها آن نقش و پیشین يها گزارش بنابر پررنگ قلم با شده مشخص هايژن

 نامشخص عملکرد با هايژن *
The bold type genes are the reported genes associated with mastitis and udder diseases 

* The genes with uncharacterized function 

 
 مورد سالم و بیمار گروه دو در SCC و شیر پروتئین درصد چربی، درصد ،روزانه شیر تولید معیار( )انحراف میانگین .2 جدول

 تحقیق این در استفاده
Table 2. Mean (standard deviation) of daily milk yield, milk fat and protein percentage and SCC in sick and healthy 

animal used in this study 
SCC*1000 / ml Milk protein (%) Milk fat (%) Milk yield (kg)  

 Healthy Sick Healthy sick Healthy Sick Healthy Sick 

107.41(262.4) 276.93(705.47) 3.4(0.29) 3.38(0.27) 3.85(0.63) 3.88(0.6) 28.23(5.15) 30.28(6.27) Mean 

 

 گاوهاي يبهنژاد هايبرنامه که آنجا از سویی، از

 جهت در عمده طور به اخیر هايدهه طی در شیري

 درصد شیر، تولید جمله از تولیدي صفات افزایش

 همبستگی دلیل به است، بوده پروتئین و چربی

 مقاومت و شیر تولید میزان بین ویژه به منفی ژنتیکی

 به دام مقاومت شکاه باعث امر این پستان، ورم به

 طورمعمول به است. شده پستان ورم جمله از هابیماري

 است همراه پستان ورم بروز افزایش با بالا شیر تولید

 مسئول هايQTL از شماري که شودمی تصور رو ینازا

 صفات بر مؤثر هايQTL نزدیکی در پستان ورم

 ,.Pasandideh et al) باشند داشته قرار شیر تولیدي

 يشیر يهاوگا دهد،می نشان هابررسی نتایج (.2016

 ایرز ،کنندمی فمصر چربی تولید ايبر را ديیاز ژينرا

 هانپستا سلامت و روريبا در را ییابسز نقش چربی

 در را صلیا نقش که هاییژن بنابراین کند.می یفاا

 بر ندناتومی دندار هعهد بر نبد چربی )سنتز( ساخت

 ,.Kaupe et al) ندشبا شتهدا یرتأث نپستا سلامت

 ییدتأ را هافرضیه این نیز تحقیق این نتایج (.2007

 روي شده ییشناسا CYP7B1 ژن که يطور به کندمی

 ژن و ،نیپروتئ و ریش دیتول در 14 کروموزوم

ARMC1 در ریش یچرب دیتول در 14 کروموزوم در 

 از (.Marques, 2009) دارند نقش شیري گاوهاي

 به که SLC2A13 و SLC25A36  هايژن سویی

 به متعلق دارند قرار 5 و 1 هايکروموزوم روي ترتیب

 ها بررسی برخی در که هستند SLC ژنی خانوادة

 هاي ترکیب و تولید صفات با ژنی خانوادة این ارتباط

 است شده گزارش پروتئین و چربی مانند شیر

(Ogorevc et al., 2009.) 

 این در شده ییشناسا هاژن از بسیاري این بر افزون

 ,ATR, TFDP2, FAIM, MRPS22جمله از تحقیق
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PIK3CB, ESYT3, MRAS, NME9, ARMC8,. 

VCPIP1, SGK3, COPS5, ARFGEF1, PEAK1, .

CCSER2 ارتباط در پستان سرطان با (1 )جدول 

 ریبوزومی S22 پروتئین نام به MRPS22 ژن هستند.

 ارةشم کروموزم روي که شودمی نامیده میتوکندریایی

 ریبوزومی هايپروتئین است. گرفته قرار 1

 شده کد هسته هايژن با پستانداران در میتوکندریایی

 کندمی کمک میتوکندري درون پروتئین ساخت در و

(Genecards.) شناختی ریخت و یکیژنت شواهد 

 برخی بروز با ژن این که دهدمی نشان (یکیمورفولوژ)

 ارتباط در انسان در پستان سرطان ویژه به هاسرطان از

 کی PIK3CB ژن .(Sotgia et al., 2012) است

 kinase يزوریکاتال ۀرمجموعیز از زوفرمیا

phosphoinositide 3- (PI3K) کند.یم يکدگذار را 

 شامل دهندهگنالیس يرهایمس در کینازها نیا

 یوتیوکاری يهایاخته یخارج يغشا يرو ییهارندهیگ

 يگذار نام یشانزوریکاتال واحد ریز رايب و دارند اهمیت

 ریمس از یبخش PI3KB شده داده نشان اند.شده

 يهاکمپلکس که است ییهالینوتروف در يساز فعال

 محدود یعفون ای دیده یبآس يهامکان در را یمنیا

 PIK3CB که است نیا بر باور (.Genecards) اندکرده

 شودیم انیب پستان سرطان در ياگسترده طور به

(Crowder et al., 2009.) که ینیپروتئ نقش همچنین 

 FAIM (Fas Apoptotic Inhibitory ژن توسط

Molecule) مرگ برابر در محافظت شودمی کد 

 و دهیگنالیس و است مرگ ةرندیگ از یناش اي یاخته

 (.Genecards) دکنیم میتنظ را B ۀیاخت زیتما

FAIM1، FAIM2 و FAIM3 یناش یاخته مرگ مهار 

 اي یاخته مرگ ضد تیفعال شوند.‌می موجب را Fas از

FAIM2 دارد نقش هاسرطان انواع از یبرخ در. 

FAIM2 انیب میبدخ یسرطان هاي یاخته در ازحد یشب 

 FAIM2b نام به FAIM2 دیجد زوفرمیا .است شده

 يهابافت در و کندیم حفظ را یاخته مرگ ضد قابلیت

 Planells-Ferrer) شودیم انیب شدت به پستان سرطان

et al., 2016.) ژن شده، بیان هايژن بین در 

CCSER2 است. پستان سرطان دارخانه هايژن از 

 براي نامزد هايژن بهترین عنوان به دارخانه هايژن

 (.Tilli et al., 2016) هستند ژن بیان درونی مهار

 نامشخص عملکرد با هاییژن وجود این بر افزون

PRR23A, PRR23B, LOC783600, MGC137454. 

 براي را مناطق و ها ژن نیا توانیم و داشته تیاهم

 .کرد يشتریب ارزیابی ،بررسی مورد صفت مهار

 هايژن و مناطق ،آمده دست به نتایج ییدتأ براي

 در شد. مقایسه نیز پیشین هاي بررسی با شده ییاشناس

 با اروپایی و آفریقایی گاوهاي روي که بررسی یک

 CSS (Composite selection روش از استفاده

signals) هايژن از فهرستی گرفت صورت 

 که شد ارائه مختلف هايکروموزوم روي شده ییشناسا

 ,MRPS22, ESYT3) هاژن با موارد برخی در

COPB2, LOC783600, FOXL2, PIK3CB, FAIM, .

CEP70, MRAS) 1/131) کروموزومی موقعیت و-

 بررسی این در شده ییشناسا باز( مگا 1: 64/131

 همچنین (.Randhawa et al., 2015) دارد همسانی

-bp31500 کروموزومی موقعیت دوبارة شناسایی

 ,SGK3, PPP1R4 COPS5 هايژن با 14: 31000

CSPP1, APFGEF1, و bp 33500-33000 :14 با 

 تحقیقی در پیشتر که بررسی، این در CYP7B1 ژن

 بود شده گزارش گوشتی و شیري گاو نژاد هفت روي

(Zhao et al., 2015) نتایج بالاي اهمیت ةدهند نشان 

  .است آمده دست به

 ارزش و ها نمونه زیاد شمار به توجه با مجموع، در

 و شیري، گاو صنعت در پستان ورم بیماري اقتصادي

 یا مستقیم صورت به که هاییژن شناسایی همچنین

 این نتایج هستند، ارتباط در پستان ورم با یرمستقیمغ

 براي یارزش با یاطلاعات منبع تواندمی تحقیق

 بیماري این با مرتبط نامزد یژنگان مناطق ییشناسا

 کند. فراهم
 

 کلی يريگجهينت

 از انتخاب يها انهنش ییشناسا براي بررسی نیا در

 يهانشانه و شد استفاده تتا جمعیتی تمایز ةآمار

 برخی که شد ییشناسا ژنگان از ییهابخش در انتخاب

 و انسان در پیشین هاي بررسی در مناطق این از

 هاژن یبررس بودند. شده دییتأ زین گرید یاهل يها دام

 در موجود هايژن ،داد نشان انتخاب تحت ینواح در

 ،یمنیا خود هاييماریب و یمنیا امانۀس با ناطقم نیا

http://www.ensembl.org/bos%20taurus/Gene/Summary?db=core;g=ENSBTAG00000017611
http://www.ensembl.org/bos%20taurus/Gene/Summary?db=core;g=ENSBTAG00000017611
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 جمله از سرطان انواع و پروتئین چربی، شیر، تولید

 نیا جینتا مجموع، در .هستند مرتبط پستان سرطان

 جهت در یارزش با یاطلاعات منابع تواند یم قیتحق

 ارائه پستان ورم بیماري کنندةمهار يها ژن ییشناسا

 و زمینه این در بیشتر ايهبررسی براي آغازي و دهد

 شناسایی در آمده دست به اطلاعات از استفاده

 در اقتصادي مهم بیماري این ژنتیکی هاي یژگیو

  باشد. شیري گاو صنعت
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