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  چکیده
 گاومیش ( و اندازۀ مؤثر جمعیتهاپلوتیپیجوری ) تک هایلوکبساختار  تعیین پیوستگی، نامتعادلی میزان پژوهش برآورداین  از هدف

بود. K 90 (SNPchip 90k )متراکم هایحاصل از تراشه( ژنوم) ژنگان سراسر پراکنده در SNPهای از اطلاعات نشانگر استفاده با آذربایجانی

های گیلان، اردبیل، آذربایجان شرقی و آذربایجان در استان پراکنده س گاومیش آذربایجانیأر 243 بررسی و ارزیابیهای مورد  حیوان

شناسایی ساختار وتحلیل ساختار جمعیت،  تجزیهبرای  SNP  62141 ی(،ژنوتیپ) های نژادگانیترل کیفیت دادهاز کن پس بود.غربی 

کیلو جفت باز تا  5/2 بین ۀفاصلدر کل جمعیت در  پیوستگی نامتعادلیمیانگین  شد. بیشترینه استفاد و اندازۀ مؤثر جمعیت هاجور تک

 012/0-014/0بین جفت باز  کیلو 1000-900 ۀدر فاصل (r2) پیوستگی نامتعادلیمیانگین  کمترین و 29/0-25/0کیلو جفت باز بین  5

لوک مشاهده ب 1693شده،  تجزیههای نمونهنشان داد. در کل  کاهش زیادی هاSNPمیان جفت  ۀبا افزایش فاصل r2دست آمد. مقدار  هب

پوشش  اتوزومی را ژنگان کلاز مگا جفت باز  202±4/3 و ندشد بندیخوشه یجور تکهای ها درون بلوکSNPکل درصد  11 که شد

 .شد برآورد 422 نزدیک به نسل پیش حدود دوجمعیت  مؤثر ۀاندازمحاسبه شد. ( r2) ۀآمار استفاده از باجمعیت  مؤثر ۀانداز دهند.می

 

 .پیوستگی نامتعادلیگاومیش، ، شکلی تک نوکلئوتیدیی، چندجور تکبلوک  اندازۀ مؤثر جمعیت، :کلیدی هایهواژ
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ABSTRACT 
The aim of this study was to determine genomewide linkage disequilibrium (LD), Haplotype block and effective 

population size using the information obtained from 243 Azarbaijani breed buffalo using a high density SNP panel 

(Axiom® Buffalo Genotyping 90K). After quality control of SNP markers data, 62,141 SNP markers remained for 

identification of linkage disequiliberum, haplotype blocks and effective population size. LD was measured by the 

square of the correlation coefficient (r2) between alleles. The maximum LD measured by r2 varied from 0.25 to 0.29 

at a distance of < 2.5 kb, and the minimum average values of r2 varied from 0.012 to 0.014 at distances ranging from 

900 to 1000 kb, clearly showing that the average r2 reduced with the increase in SNP pair distances. Overall,  1693 

blocks were observed through the genome. Eleven percent of all SNPs were clustered into haplotype blocks, covering 

202 ±3.4 Mb of the total autosomal genome size. Effective population size (Ne) was estimated based on expected 

linkage disequilibrium. Ne was estimated to be 422 in our population.         
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 قدمهم

ای از ارتباط نشانه(LD)  1پیوستگی نامتعادلی

 های(لوکوسمکان )ها در (آلل) همردیف غیرتصادفی

توان را می 2(هاپلوتیپجور )تکهر  .استمختلف  ژنی

که هر یک نمایانگر یک  ها همانند یک رشته از حرف

SNPنوکلئوتید در یک موقعیت 
 است در نظر گرفت. 3

 هایو توصیف ساختار بلوک  LDۀنقش ۀتوسع

 سودمندهای  فراسنجهی در سطح جمعیت، جور تک

، (GWAS) 4ژنومژنگان یا پویش کل  های بررسیبرای 

درک و  نامزد ایه هناحی بررسی، (کاندیدانامزد ) ژن

 هاو ژن (فنوتیپ) پدیدگان غیرخطی میان های رابطه

مانند ی های عامل (.De La Veg et al., 2002) ندهست

ساختار جمعیت، مهاجرت، انتخاب، رانش ژنی، جهش 

. اطلاع (Hedrick, 2005) اثر دارند LD و نوترکیبی بر

تواند اطلاعات (، میLD)پیوستگی  نامتعادلیاز 

 ۀجمعیت، تاریخچ مؤثر ةی در ارتباط با اندازسودمند

یابی افراد مورد نیاز برای کارهای نقشه شمارجمعیت، 

تواند در همچنین می LDفراهم کند. آگاهی از میزان 

برای پی بردن به تراکم نشانگری مورد  انتخاب ژنگانی

در طول زمان  SNP گذاریاثر دوبارةنیاز و برآورد 

 .استفاده شود

 های جمعیتدر  LD ۀهای گوناگونی در زمین بررسی

 یژنگانپویش  بررسی نخستین. گاو انجام شده است

LD 284 ۀدر جمعیت گاو سیاه و سفید هلندی بر پای 

(. Farnir et al., 2000) انجام شد ریزماهواره  نشانگر

و نسل در گاو  LD در زمینۀهای زیادی  ، بررسیبعدها

یا بیشتر توسعه SNPChip، K30 با LDهای دوم نقشه

 .(Villa-Angulo et al., 2009) یافتند

 SNPchipبا  نتیجۀ پژوهشاخیر های  در سال

K700  در گاوNellore ه استمنتشر شد (Espigolan 

et al., 2013)، نسل سوم  به عنوان تواندکه می

 ۀزمیندر  دیگری نیز بررسی مطرح شود. LD هاینقشه

که  صورت گرفتدر گاو آمیخته  پیوستگی نامتعادلی

 ۀدر فاصل پیوستگی نامتعادلیمیانگین  بیشتریندر آن 

                                                                               
1. Linkage disequilibrium 

2. Haplotype 

3. Single nucleotide polymorphism 

4. Genome-wide association studies 

، و 40/0تا  33/0کیلو جفت باز بین  5/2 کمتر از

rمیانگین ارزش  کمترین 
کیلو  400-500ۀ در فاصل 2

میان  ۀبا افزایش فاصل و بود 05/0-07/0جفت باز بین 

r ها،SNPجفت 
 (.Mokry et al., 2014) یافت کاهش 2

5یجور تکهای  بلوک
5

 ژنگان ای از به ناحیه طور عمده به 

شود که شواهد تاریخی، نرخ پایینی از  می اتلاق

ی را در آن ناحیه نشان جور تکنوترکیبی و تنوع 

 هایی در موجودجور تکهای  ساختار بلوک .دهد می

 بررسی غیره ، گاو وخوکزیادی مانند انسان، موش، 

 جوری ی تکها بار ساختار بلوک نخستین. است شده

روی  Khatkar et al. (2006) در گاو هلشتاین توسط

بلوک روی این  40 شد وبررسی  6کروموزوم 

کروموزوم را  درصد 41که شد کروموزوم شناسایی 

 ,.Khatkar et al) ،بررسیداد. پس از این  پوشش می

را ها  ساختار بلوکی، تر جامع  بررسیدر  دوباره (2007

 727 ندند. آناکرگاو هلشتاین بررسی  ژنگاندر کل 

 77/69بلوک با بیش از سه نشانگر با متوسط طول 

گاو هلشتاین  1000 ژنگانکیلو جفت باز در 

از  این محققاناسترالیایی شناسایی کردند. همچنین 

انسانی  Hap-Map ةنتایج خود با نتایج پروژ ۀمقایس

 10الی  5ها در گاو هلشتاین  بلوک ةانداز ،دریافتند

انسانی است. این های جمعیتدر  هابلوک ةبرابر انداز

گاو  ژنگانکیلو جفت باز از  50638ها در حدود  بلوک

های اتوزوم( را پوشش  طول کروموزوم درصد 8/2)

 70000که در حدود شد بینی  . در نهایت پیشندداد

های  ی شناسایی همۀ بلوکنشانگر برا 100000الی 

دیگر   بررسی(. Khatkar et al., 2007) جمعیت لازم است

گاو هلشتاین ایالات  200نشانگر روی  7119با حدود 

ها در  بلوک میانگین اندازة ة آمریکا انجام شد کهمتحد

 ژنگانبلوکی  ساختار .کیلو جفت باز بود 26-113حدود 

 .Patial et al های همشاهدبار با  نخستین، انسان

 21ها در کروموزوم جور تکدر بررسی تنوع  (2011)

 نفر مورد توجه قرار گرفت. 22در بین 

که در کشور ایران برای جمعیت گاومیش از آنجایی

 هایهدف،  نشده استانجام  بررسیکشور هنوز چنین 

تعیین میزان  (1 :بررسیمورد نظر از انجام این 

                                                                               
5. Haplotype Block 



 249 1397تابستان ، 2 ة، شمار49 ة، دورایران دامیعلوم  

 

تعیین ( 2 ،(r-Square ،'Dمختلف پیوستگی ) های آماره

( تعیین اندازة مؤثر 3ی و جور تکاختصاصی ساختار 

 .بود در جمعیت گاومیش آذربایجانی جمعیت

 

 هامواد و روش
 ساختار جمعیت

گاومیش آذری  جمعیتحیوان از  251 بررسیدر این 

میزان  بررسیبرای مختلف  ایهمنطقهبا پراکنش در 

و اندازة  یجور تکساختار (، LD) پیوستگینامتعادلی 

استفاده شد. از منظر و دیدگاه  مؤثر جمعیت

توان منشاء نمونه، نژاد آذری را می بربناجغرافیایی و 

های شمال غرب های موجود در استاندام جمعیتدر 

کشور از جمله آذربایجان غربی، آذربایجان شرقی، 

 .به شمار آورد اردبیل و گیلان

 

 یژنگانهای و کنترل کیفیت داده DNAاستخراج 

و خون به  مو ۀبافت ریشهای نمونه از  DNAاستخراج

.Alberts et al ترتیب با استفاده از روش بهینه یافته

 شده بودانجام  یافته استخراج نمکی بهینهو  (2010)

(Rahmaninia et al., 2015; Mokhber et al., 2015). 

 تعیینبرای  DNAهای نمونه ،بررسی کیفیتپس از 

درکشور  1وری پادانوابه پارک فن (ژنوتیپ) نژادگان

 گاومیش chip-SNPبا استفاده از  وایتالیا ارسال شد 

(K90طراحی ،)  شده توسط شرکتAffymetrix® 

 .دندش نژادگاننمونه ها تعیین 

 ، از سه معیارSNPهای برای کنترل کیفیت داده

انحراف از تعادل و  3نرخ فرخوانی، 2فراوانی آللی حداقل

تنها نشانگرهایی با فراوانی استفاده شد.  ینبرگاهاردی و

 95از  بیش خوانیانرخ فر، درصد 1از  بیش آللی حداقل

 ینبرگاانحراف از تعادل هاردی وسطح  p-value د ودرص

 وتحلیل پس از تجزیه .شدنداستفاده   10 -6 بیشتر از

که  جایگاه که نژادگان آنها 62141 شمار کنترل کیفیت

های بعدی  وتحلیل برای تجزیه کیفیت مناسبی داشتند،

 هشت کنترل کیفیتدر حین مراحل  استفاده شدند.

دلیل نرخ فراخوانی نشانگری  ها به از کل حیوانحیوان 

                                                                               
1. Parco Tecnologico Padano  
2. Minor Allele Frequency 

3. Calling rate  

حیوان برای  243و  حذف شدنددرصد  95کمتر از 

 . باقی ماندند وتحلیل تجزیه

 

 پیوستگی  ۀآمار برآورد 

r ةاز آمار LDمیزان  برآورد برای 
استفاده شد که   2

 :شودچنین برآورد می
D = fA1 B1 fA2 B2 - fA1 B2 fA2 B1 

2121

2
2

 BBAA ffff

D
r 

 
ضرب  تفاوت بین حاصل  Dهای بالا معیار در رابطه

ضرب  جور جفتی )سیس( از حاصل های دو تکفراوانی

 ،fA1 B1جور غیرجفتی )ترانس( است و  های دو تکفراوانی
fA2 B2 ،fA1 B2  و fA2 B1 جور  ترتیب برابر فراوانی تکبه 

A1 B1، A2 B2 ،A1 B2   وA2 B1  این  درهمچنین  و هستند

فراوانی  fB2 و fB1 و SNP1های فراوانی آلل fA2 وfA1، رابطه

r ةآمار .ندهست SNP2های آلل
 LDگیری برای اندازه 2

در مورد استفاده از آن کاربرد  شود واستفاده می

 ةها چون مستقل از اندازSNPنشانگرهای دو آللی مانند 

 ;Qanbari et al., 2010) بسیار سودمند است بودهنمونه 

Lu et al., 2012.)  در این بررسیr
 ۀبرنام با استفاده از 2

2/4haploview (Barrett et al., 2005در فاصل )1بین  ۀ 

با   LD(گراف) نگارة .محاسبه شدکیلو جفت باز  1000تا 

 fields  (., 2009et alFurrer )(پکیج) بستۀ استفاده از

ترسیم شد. R ۀبرنام
 

 یجور تکساختار بلوک 

 ۀنسخ Beagleافزار  نرم ها ازجور تکشناسایی برای 

در این برنامه از روش مدل پنهان  .استفاده شد 2/3

ها استفاده جور تک( برای فازبندی HMM) 4مارکوف

 های. بلوک(Browning & Browning, 2007)شود می

 ۀدر فاصل 2/4 ۀنسخ haploview ۀبرنام اب یجور تک

مکیلو جفت باز با استفاده از الگوریت 1000تا  1بین 

Gabriel et al. (2002) تعیین رای هر کروموزم ب

ای که  ، بزرگترین ناحیهژنگاندر هر منطقه از . شدند

 به شدتها  از جفت اسنیپدرصد  95در آن بیش از 

 کندی را معین میجور تکهمبسته باشند یک بلوک 

(Villa-Angulo et al., 2009). 

                                                                               
4. Hidden Markov Model  
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  یتعادلنام برآورد  پایۀبر جمعیت  مؤثر ۀانداز برآورد

 پیوستگی

در  یتجمع مؤثر ةبرآورد اندازبرای  یرفرمول ز از

 :شد استفاده جهش پدیدة ودنبصورت 

.E(r
2
) =

1

1+4NtC
 

E(r بالا رابطۀدر 
2
rمیانگین ارزشبیانگر  (

برای  2

ها به SNPفاصل بین  ۀمیان c و هاSNPتمام جفت 

بوده  جمعیت مؤثر ةانداز Neو همچنین  .استمورگان 

 - 05/0،  05/0 –025/0، <025/0 است که در فواصل

1/0 ،1/0- 5/0  ،5/0- 1  ،1- 5  ،5- 15 ،15-20 ،

 افزونشد.  برآوردمورگان  سانتی 30-25و   25 -20

1 برابر با (1CM ~ 1Mb)بر این 

2C
 است پیشنسل  

(Qanbari et al., 2010; Moradi et al., 2012.)                                                                  

 

 نتایج
ی برای کل ژنگانهای  داده پالایشکنترل کیفیت و 

 جمعیت 

درصد  68/99 مانده در افراد باقی نژادگانتعیین نرخ 

پس از  جایگاه مورد بررسی، 89864در مجموع از  بود.

 ،1حذف نشانگرهای با نرخ فراخوانی نژادگانی پایین

خروجی با فایل و باقی ماندند  SNPنشانگر  71333

 ها همSNP زمینۀدر ذخیره شد. Plinkافزار فرمت نرم

336 SNP 8855هاردی واینبرگ،  نامتعادلی دلیل به 

SNP حذف  01/0 کمتر ازفراوانی آللی نادر خاطر هب

 رفته ازدست نژادگان دلیل به هاSNP کدام از شدند. هیچ

  SNP 62141نهایت حذف نشد و در  05/0بالای 

 .شداستفاده  های بعدی وتحلیل تجزیهبرای 
 

 ژنگانفراوانی آللی در سراسر  کمترینتوزیع 

سراسر ژنگان را نشان  درنادر  توزیع فراوانی آللی 1جدول 

تا MAF01/0 شود،گونه که مشاهده می همان .دهدمی

 درصد 534/1عدد( که  959) SNPمترین شمار ک 05/0

دارای  50/0تا  MAF 4/0ها با SNP وSNP از مجموع 

 درصد از 95/29عدد( که  18612بیشترین شمار )

SNP این چنین توزیع فراوانی آللی  .شودشامل میها را

تواند ناشی از این باشد که در هنگام طراحی تراشه می

                                                                               
1. GenCall score  

هایی که فراوانی آللی SNP)چیپ( سعی شده است 

 شوند.بینابین دارند برای طراحی تراشه استفاده 

 
 کل جمعیتدر ( MAFنادر ) توزیع فراونی آللی .1 جدول

Table 1. Distribution frequency of Minor allele 

(MAF) in the total population 
Proportion of SNP (%) Number SNP MAF 

1.543 956 0.01-0.05 

4.15 2579 0.05-0.1 
14.9 9262 0.1-0.2 

21.87 13595 0.2-0.3 

27.6 17134 0.3-0.4 

29.95 18612 0.4-0.5 

 

r) یوستگیپ یهاآماره
 (D'و 2

rیعنی  پیوستگیهای نامتعادلی  مقدار آماره
در  'Dو  2

میان  ۀافزایش فاصل ااند. بنشان داده شده 2جدول 

r ها میزان SNPجفت 
)شکل  اهش یافته استک D'و2

rمیانگین  بیشترینکه  طوری ( به1
 5/7تا  5 ۀدر فاصل 2

rکیلو جفت باز و کمترین میزان 
تا  900 ۀدر فاصل 2

 .است 033/0و  29/0ترتیب ه کیلو جفت باز ب 1000

rهای که SNPاست که درصد  این درحالی
 3/0بالای  2

کیلو  10کمتر از  ۀدارند. در فاصل یروند کاهش ،دارند

rها SNPبالاتری از جفت  شمارجفت باز 
 3/0بالای  2

ها در فاصله بالای SNPدارند و درصد کمی از جفت 

rکیلوجفت باز  100
 (.2)جدول  دارند 3/0بالای  2

 

 
 در فواصل مختلف. میزان نامتعادلی پیوستگی 1شکل 

 (R2)بر پایۀ  آذربایجانی هایجمعیت هایژنگان گاومیش
Figure 1. The extent of linkage disequilibrium in the 

different distances genome of buffalo population 

Azerbaijani based on (R2) 
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شده است. از  ارائه 3 جدول درآذربایجانی  جمعیت

62141  SNP 7102در کل ژنگان SNP های  درون بلوک

ها SNP از کلدرصد  11که  ندبندی شد جوری خوشه تک

 درون هر بلوک(.  4SNP)میانگین هر  شودرا شامل می

ترتیب ه ب، رون بلوکد SNP کمترین شمار بیشترین و

. مشاهده شد 108و  584با  27و  1کروموزوم روی 

 202±4/3) درصد 8بلوک مشاهده شد که  1693

 دهد.مگاجفت باز( از ژنگان اتوزومی را پوشش می

 های( و بلوک3947)  SNPبیشترین شمار 1روموزوم ک

 SNP کمترین شمار 27( و کروموزوم 141) جوری تک

 هایبلوک کمترین شمار 26( و کروموزوم 1164)

 هایکل بلوک . میانگین طولرا داشتند( 25جوری ) تک

از طول  درصد 8یلو جفت باز بود. ک 4/119 جوری تک

 19که کروموزوم  پوشش دادندجوری  را بلوک تک ژنگان

 درصد  72/4با  18بیشترین و کروموزم  درصد 5/11با 

 .داشتندکمترین پوشش را 

 
 در کل ژنگان هاSNP ۀ نامتعادلی پیوستگیاز تجزی ایخلاصه. 2 جدول

Table 2.  Summary of the analysis of linkage disequilibrium SNP in total genome 
D' SNP pair with r2 > 0.3 (%) Median SD r2 SNP pairs Distance(kb) 

0.71 47(31.76) 0.14 0.27 0.25 148 <2.5 
0.70 43(36) 0.15 0.29 0.28 119 2.5-5 
0.70 66(36.5) 0.13 0.32 0.29 181 5-7.5 
0.74 53(37.3) 0.16 0.27 0.27 142 7.5-10 
0.70 485(32.73) 0.15 0.28 0.26 1482 10-20 
0.68 7961(30) 0.14 0.26 0.24 26443 20-30 
0.67 4847(30.1) 0.13 0.27 0.24 16103 30-40 
0.63 2811(23.6) 0.11 0.24 0.20 11905 40-50 
0.61 3823(22.36) 0.10 0.23 0.19 17094 50-60 
0.60 3478(21.1) 0.09 0.23 0.18 16503 60-70 
0.56 2861(18.55) 0.08 0.21 0.16 15420 70-80 
0.55 2593(16.5) 0.07 0.20 0.15 15753 80-90 
0.53 2343(14.85) 0.06 0.19 0.14 15775 90-100 
0.46 15212(9.66) 0.04 0.17 0.10 157369 100-200 
0.37 7030(4.46) 0.024 0.11 0.07 157282 200-300 
0.30 3634(2.32) 0.015 0.085 0.04 156234 300-400 
0.26 
0.25 
0.24 
0.23 
0.22 
0.22 

2046(1.3) 
1129(0.75) 
746(0.48) 
544(0.35) 
361(0.23) 
265(0.17) 

0.01 
0.008 
0.006 
0.005 
0.004 
0.004 

0.07 
0.055 
0.048 
0.043 
0.037 
0.033 

0.03 
0.026 
0.021 
0.017 
0.014 
0.012 

155787 
155936 
155640 
155387 
154861 
154735 

400-500 
500-600 
600-700 
700-800 
800-900 

900-1000 
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Table 3. Haplotype block summary in total buffalo population Azerbaijani 
% SNPs 
in blocks 

SNPs 
in blocks 

% Chr block 
Coverage 

Mean-Block 
(Kb) 

Block coverage 
length (Mb) 

Number of 
Blocks 

Average SNPs    
distance (kb) 

Chr length 
(Mb) 

Number of 
SNPs Chr 

15 
13.54 

13 
10.32 
13.34 
10.72 

9.1 
13.2 

11.21 
11.1 
12.8 
12 
8.8 
8.2 
9 

14.35 
9.7 
8 

15 
10.15 

13 
12 

12.7 
9.1 

9.85 
8.3 
9.3 

10.2 
11.1 

11± 2.1 

584 
465 
392 
306 
395 
310 
253 
365 
287 
290 
338 
250 
190 
178 
184 
284 
180 
130 
239 
177 
222 
190 
165 
148 
115 
109 
108 
113 
135 
7102 

10.33 
10.5 
8.77 
7.01 
10 
7.4 
5.8 

10.24 
7.9 
7.1 

8.31 
8.01 
5.53 
5.5 
5.9 

10.1 
6.4 

4.72 
11.5 
7.94 
9.15 
8.53 
10.23 
6.3 
5.7 

6.83 
6.84 
7.4 
8.9 

8 ± 1.83 

115.9 
124.6 
113.2 
115.4 
133.8 
117.7 
112.5 
152.6 
134.3 
108.2 
103.5 
130.3 
92.4 
109.5 
100 

115.5 
117.1 
77.5 
146 

139.02 
125 

113.6 
152.6 
112.6 
67.8 
140 

114.8 
130.7 
145.2 
119.4 

16.34 
14.33 
10.64 
8.54 

12.043 
8.83 

6.525 
11.6 
8.33 
7.36 
8.9 
7.3 

4.62 
4.6 
5 

8.2 
4.8 
3.1 
7.3 
5.7 
6.5 

5.225 
5.34 

3.942 
2.44 
3.5 
3.1 
3.4 
4.5 

202±3.45 

141 
115 
94 
74 
90 
75 
58 
76 
62 
68 
86 
56 
50 
42 
50 
71 
41 
40 
50 
41 
52 
46 
35 
35 
36 
25 
27 
26 
31 

1693 

40.06 
39.75 
40.1 
40.6 
40.71 
41.3 
40.45 
40.93 
41.19 
39.7 
40.15 
43.6 
38.74 
38.4 
41.54 
41.02 
40.37 
40.25 
39.66 
41.18 
41.61 
38.6 
40.12 
38.12 
36.6 
39.02 
38.94 
39.32 
41.6 

40 ±1.36 

158.13 
136.5 
121.22 
120.4 
120.53 
119.4 
112.5 
113.14 
105.9 
103.85 
107.13 
91.01 
83.7 

83.36 
84.9 
81.2 
75 

65.6 
63.5 
71.8 

71.04 
61.24 
52.11 
62.06 
42.7 

51.23 
45.33 
46.04 
50.8 

2501.3 

3947 
3434 
3024 
2964 
2961 
2891 
2781 
2764 
2561 
2616 
2668 
2088 
2160 
2171 
2044 
1979 
1857 
1630 
1601 
1743 
1707 
1587 
1299 
1628 
1167 
1313 
1164 
1171 
1221 

62141 

1 
2 
3 
4 
5 
6 
7 
8 
9 

10 
11 
12 
13 
14 
15 
16 
17 
18 
19 
20 
21 
22 
23 
24 
25 
26 
27 
28 
29 

Total 
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ی جور تکطول بلوک  بیشترین میانگین و 2 کلش

دهد نشان میی کل جمعیت کروموزوم های هناحی را در

نواحی  ی را جور تککه بیشترین میانگین طول بلوک 

 ۀناحیکیلو جفت باز و  6/152با  23و  8 یکروموزوم

کمترین  کیلو جفت باز 8/67با  25 یکروموزوم

طول  بیشترینمیانگین طول بلوک را تشکیل دادند. 

، 23، 19 یکروموزوممربوط به نواحی ی جور تکبلوک 

 شان داد.کیلو جفت باز ن 995و  998با 

 
 جمعیت مؤثر ۀانداز

جمعیت برای  LDساختار  های دادهاز  3در شکل 

 مؤثر ةجمعیت استفاده شد. انداز مؤثر ةانداز برآورد

جمعیت در نژاد گاومیش آذربایجانی یک روند کاهشی 

(. نتایج 3دهد )شکل نشان می پیشنسل  2200را از 

 مؤثر ةیک روند ثابت کاهش انداز وتحلیل تجزیه

 ،های گذشته را نشان دادجمعیت در طی نسل

 2200در  3443جمعیت از  مؤثر ةکه انداز طوری به

رسیده است  پیشنسل  200در  1416به  پیشنسل 

جمعیت  مؤثر ةانداز پیشنسل  16تا حدود  200و از 

که در نسل طوری یک روند  افزایشی داشته است. به

پس از  رسیده است1975جمعیت به  مؤثر ةانداز 200

جمعیت دوباره یک روند کاهشی در  مؤثر ةآن انداز

نسل  8/1جمعیت در  مؤثر ةپیش گرفته است. انداز

 شد. برآورد 422معادل با  پیش

 

 
 جمعیتجوری در کل  تک هایطول بلوک بیشترینمیانگین و  .2شکل 

Figure 2. Maximum and average haplotype block length in whole population 
  

 
 . اندازة مؤثر جمعیت در گاومیش نژاد آذربایجانی3شکل 

Figure 3. Effective population size in Azarbaijani breed buffalo 
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 بحث

R ةاستفاده از آماربا  LD در این بررسی، میزان
در  2

ورد شد. دلیل آبرجانی یباسراسر ژنگان گاومیش آذر

rاستفاده از 
 LD هایگیریبرای ارزیابی اندازه D'به جای 2

rدلیل این واقعیت است که  به ،در یک جمعیت
کمتر  2

، D' در مقایسه با. گیردمی ثیر فراوانی آللی قرارأتحت ت

های کوچک  در نمونه LDکه تمایل به برآورد بیش از حد 

 Ardlie et al., 2002; Lu et) داردو فراوانی آللی پایین 

al., 2012.)  فریزین آلمانی با -راس گاو هلشتاین 810در

در فاصلۀ کمتر  LD، میانگین SNP 40854استفاده از 

 گزارش شد 30/0ها  SNPکیلو جفت باز میان جفت 25

(Qanbari et al., 2010.)  تراکمSNP ازة نمونه در و اند

rمیزان 
 سزایی دارند. در نتایج شده نقش به محاسبه 2

 فاصلۀ از تابعی عنوانهب LDکاهش  بررسی دیگری

این  و در Qanbari et al., 2010)گزارش شد ) فیزیکی

 LDتنوع  و LD فیزیکی کاهش فاصلۀ افزایش بررسی با

 داد. این نشان را هاکروموزوم و ژنگانی های ناحیه بین

میان و  نوترکیبی دلیل نرخ متفاوت به احتمال دارد تنوع

 رانش درون کروموزوم، ناخالصی )هتروزیگوسیتی(،

 بررسیدر این  LDنتایج اثر انتخاب باشد.  و ژنتیکی

در جمعیت آنگوس،  Lu et al., 2012)) ارزیابی هبهمسان 

 پیوستگی ی. مقدار نامتعادلاست آمیختهشاروله و 
کیلو  70-30 ،کیلو جفت باز  30-0ترتیب در فواصل به

به  29/0کیلو جفت باز در آنگوس از 100-70جفت باز و 

 12/0و به  16/0به  22/0، در شاروله از 19/0و به  23/0

 .کاهش پیدا کرد11/0و به  15/0به  21/0و در دورگه از 

کمتر از  ۀدر فاصلهای جمعیت آذربایجانی در گاومیش

 یکروموزومنواحی  درمیان  LDباز، تنوع فتج کیلو 10

مشاهده شد. در نواحی دیگر کروموزومی  29، 18، 11

 11 در کروموزوم در این فاصله مشاهده نشد. LDتنوع 

 LD کاهش 29و  18های کروموزومدر و  LD افزایش

های  توان به عاملرا می ها پذیریمشاهده شد. این تغییر

نرخ نوترکیبی میان و درون بسیاری، مانند تفاوت در 

انتخاب و رانش ژنتیکی  گذاری، اثرناخالصیها، کروموزم

 .(Hedrick, 2005) نسبت داد

جوری،  های تکشناسایی و تحلیل نتایج تعیین بلوک

جمعیت،  ۀتاریخچ بردن با درستی بالا درزمینۀباعث پی

نرخ نوترکیبی و جهش، شواهد انتخاب مثبت و 

پویش بیماری را  های بررسین از ژ بسیاراطلاعات 

ی جور تکسازی ساختار بلوک آشکار. کندفراهم می

 کاهششده و  SNPتجمیع نتایج چند باعث 

 پویش های بررسی در راهکار مهم یک  SNPتراکم

 ,.Villa-Angulo et alاست ) یژنگانانتخاب  و ژنگان

 LD ۀدرزمین منتشرشده های بررسی از بسیاری. (2009

 هاجنبه از بسیاری در گاو، در جور تک بلوک و

 مناطق و نشانگر، تراکم نشانگر انتخابی، نوع نژادهای)

 کل LD اولیه ۀاند. نقشبا هم متفاوت( کروموزومی

 طراحی شد که، SNP 9195 پانل یک ۀپای بر ژنگان

 در هر بلوک SNP بیشتر یا سه شمار با بلوک 727

 18/2 پوششو ( کیلوجفت باز 7/69=  طول یانگینم)

 در (.Khatkar et al., 2007) گزارش شد ژنگان درصد

 کروموزوم LD های ویژگی، همسان بررسی یکنتایج 

 64 و با هم مقایسه آنگوس را و هلشتاین در گاو 14

گزارش  (جفت باز کیلو 1126 جفت باز تا 33از )بلوک 

 در نتایج بررسی(. Marques et al., 2008) کردند

 119 دیگری که در گاو هلشتاین صورت گرفت که

و ( در هر بلوک SNP 4 از بیش با) جوری بلوک تک

 جفت باز گزارش شد کیلو 2/26 میانگین طول بلوک

(Kim & Kirkpatrick, 2009 .)تر بزرگ هایبلوک

نسبت به انسان  هلشتاین گاوهای شده در مشاهده

انسانی  های جمعیت نسبت به گاو بیشتر LD  بر دلالت

 نشانگر شمار هرچه(. Qanbari et al., 2010) دارد

 بیشتری جور تک هایبلوک شماریابد  افزایش

  (.Villa-Angulo et al., 2009) شودمی شناسایی

ها درون SNPاز کل  درصد 11 این بررسیدر 

 4هر  یانگینشده )مبندی ی خوشهجور تکهای بلوک

SNP 202±4/3) درصد 8 درون هر بلوک(، و 

 جور تک بلوک اتوزومی را ژنگانمگاجفت باز( از 

 های نتایج بررسی، که در مقایسه با دهدپوشش می

دهد که این تری را نشان میدیگر مقادیر پایین

 و شمار نمونۀ نشانگر شمار دلیل بهتواند  می

شده باشد. ممکن است نوترکیبی، گلوگاه  استفاده

تری در ساختار  نگجمعیتی و انتخاب طبیعی نقش پرر

 ی نژاد آذربایجانی داشته باشند.جور تکهای بلوک

تواند با  جمعیت میتکاملی  ۀاز تاریخچاطلاعاتی 

 ۀ. تاریخچدبه دست آیاستفاده از نامتعادلی پیوستگی 
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برای  تواندهای اهلی میدر دام جمعیت مؤثر ةانداز

از سطح اطلاعاتی  و نژاد های اصلاحراهبرد بررسی

ناقص یا غیر  ةشجر دارایهای همخونی در جمعیت

در  (.Corbin et al., 2002) دندسترس فراهم کنقابل 

 معیتدر جهای دیگر گزارش شده است،  نتایج بررسی

است و باعث  گلوگاه رخ دادهیک تربورد  اسب نژاد

این نژاد شده  قله در نمودار اندازة مؤثر ایجاد یک

جمعیت نژاد تربورد  مؤثر ةاست. در نمودار انداز

 هنگامی جمعیت مؤثر ةاندازمنحنی  ۀترین نقط پایین

به طور است، این زمان  نژاد شکل گرفتهاین   است که 

 یعنی در سال پیشنسل  5/21 حدود میانگین در

نرخ . (Mahon et al., 1982) استمیلادی  1960

پایین تولیدمثل مادیان و ممنوعیت استفاده از تلقیح 

جمعیت را افزایش  ةاحتمال فراوان انداز مصنوعی، به

گذشته  ۀدر چند ده (.Corbin et al., 2010) دهدمی

خوک تجاری غربی برای تولید بالا تحت انتخاب 

این  ۀو در نتیج است هقرار گرفتشدید مصنوعی 

 .  همچنینشده است کمجمعیت  مؤثر ةانداز انتخاب،

 جزایر انقراضی که در ۀدر نتیج اروپایی خوک وحشی

 ،اروپا رخ داده بود شمال از هاییبخش در و بریتانیا

جمعیت شد که  ةکاهش چشمگیری در انداز دچار

 گلوگاه جمعیت در این مناطق رخ دادن ةدهند نشان

 مؤثر ةکاهش انداز .(Amaral et al., 2008) بوده است

سال  100تا  2200از  آذربایجانیجمعیت گاومیش 

این یک گلوگاه در رخ دادن  دلیل به دارد احتمال پیش

شده  LD باعث افزایش این رخداد که باشد جمعیت

تا  200جمعیت از  مؤثر ةافزایش انداز سوییاز  .است

و  انتخاب طبیعی دلیل بهممکن است  پیشسال  16

های استفاده نکردن از تلقیح مصنوعی در گاومیش

 ةآذربایجانی باشد. مورد دیگری که در نمودار انداز

مشاهده شد، کاهش  گاومیش آذربایجانیجمعیت  رمؤث

نسل  8/1تا  16جمعیت از حدود  مؤثر ةسریع انداز

دلیل تغییر در  به دارد که علت آن احتمال استپیش 

پرورش  بیشینۀبا توجه به  شی باشد،رپرو نظامنوع 

 نظامگاومیش در ایران این احتمال وجود دارد که پرورش از 
آن انتخاب و  در پیسنتی روستایی به سمت نیمه سنتی و 

 گیری در بین پرورشدهندگان رواج یافته باشد.کنترل جفت
 

 گیرینتیجه

گاومیش  در کل ژنگانجوری  تک ساختار بلوک حلیلت

و  را در هر بلوک نشانگر، تراکم چهار نشان داد آذربایجانی

یلو ک 4/119 جوری تک هایکل بلوک میانگین طول

کیلو  100. نامتعادلی پیوستگی از فاصلۀ جفت باز بود

 LDسطح  جفت باز به بعد کاهش شدیدی را نشان داد.

20/0R) آمده در این بررسی دست به
2
، دهدنشان می (<

 هایQTLاین میزان برای انتخاب ژنگانی و شناسایی 

مؤثر جمعیت  ةاندازمناسب قابل اجرا است همچنین 

 .برآورد شد 422 نزدیک بهپیش نسل  حدود دو
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