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 چکیده

و  هادر مطالعه تاریخچه جمعیت ابزاری مفیدها جمعیتمیان شناسایی سطوح عدم تعادل پیوستگی در  زمینه مطالعاتی:

آوردن اطلاعات پایه در این تحقیق، به منظور فراهم  هدف:. است اقتصادی مهم صفاتمرتبط با شناسایی نواحی ژنومی 

مورد نیاز در طراحی مطالعات ارتباطی کل ژنوم و بررسی تغییرات اندازه موثر جمعیت در گاوهای بومی فارس، سطوح 

راس از گاوهای  10منظور تعداد  یندب روش کار: عدم تعادل پیوستگی در ژنوم افراد این جمعیت مورد مطالعه قرار گرفت.

 SNPجایگاه  777962 در Illumina Bovine HD تراشهبه کمک  شدند و نمونه برداری به طور تصادفیبومی فارس 

 وینبرگ و فراوانی–ها بر اساس نرخ فراخوانی تعیین ژنوتیپ، انحراف از تعادل هادریدادهکنترل کیفی . تعیین ژنوتیپ شدند

کلیه جفت  شدند. انتخاب بعدیجایگاه برای انجام آنالیزهای  55718و  های مختلف انجام شدنادر در جایگاه هایآلل

تقسیم بندی شدند و  کیلوبازی 1000تا  100و  100تا  10، 10ای صفر تا فاصلهدر سه دسته  هاSNPهای بین مقایسه

در  3/0بالاتر از  2rمتوسط  نتایج: .محاسبه شددر این فواصل های غیرجنسی برای تمامی کروموزوم 2rمتوسط آماره 

بدست آمده در  2rمقادیر  مشاهده گردید. Kb 60از  کمتردر فواصل  2/0بالاتر از  2rو متوسط  Kb 9 از کمتر فواصل

یافت شده در این  2rمقادیر بالای ( از اطمینان بیشتری برخوردار بودند. Kb 100تر )کمتر از فواصل بین نشانگری کوتاه

گیری نتیجه. است در گاوهای بومی فارس موثرجمعیت شدید دهنده سطح بالای بروز همخونی و کاهش مطالعه نشان

احتمالی تواند در تعیین تراکم نشانگری مورد نیاز جهت کسب دقت کافی در مطالعات ژنومی نتایج این مطالعه می نهایی:

  .به کار گرفته شوددر گاوهای بومی فارس 

 

 گاو بومی فارس، نشانگرهای چند شکل تک نوکلئوتیدیژنوم گاو، عدم تعادل پیوستگی،  کلیدی: گانواژ
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  مقدمه

به عنوان ارتباط غیر تصادفی  1(LD) عدم تعادل پیوستگی

های مختلف در داخل یک جمعیت های جایگاهمیان آلل

 در یک جمعیت توسط برخی LDسطح تعریف شده است. 

از عوامل ژنتیکی نظیر انتخاب، جهش، مهاجرت، ساختار 

و  زو) گیردجمعیتی و نرخ نوترکیبی تحت تاثیر قرار می

، در ژنوم انتخاب هاینشانهشناسایی  .(2013همکاران 

و تنوع مهم صفات اقتصادی  ژنتیکی بررسی اساس

تعیین ند به کمک نتواژنتیکی بین نژادهای مختلف می

 دندر یک جمعیت مورد بررسی قرار داده شو LDح وسط

انتخاب  .(2014گویا و همکاران  ؛2007مک کی و همکاران )

ژنومی در حال حاضر با موفقیت در صنعت گاو شیری 

و استفاده از آن در حال  می گیردمورد استفاده قرار 

انتخاب ژنومی  باشد.های اهلی نیز میگسترش به سایر دام

های مسبب ایجاد بر پایه عدم تعادل پیوستگی میان ژن

تغییرات فنوتیپی و نشانگرهای مولکولی بنا نهاده شده 

به همین دلیل، میزان دقت و کارایی این روش تا  .است

حدودی وابسته به میزان عدم تعادل پیوستگی در ژنوم 

 ؛2001)میوسن و همکاران  حیوانات مورد انتخاب است

این، کارایی مطالعاتی  علاوه بر .(2009هیز و همکاران 

 ،کل ژنوم ارتباطیانتخاب به کمک نشانگرها، مطالعه  نظیر

های موثر بر صفات کمی و آزمون نقشه یابی جایگاه

سلنر و ) در جمعیت وابسته است LDانساب نیز به سطح 

 .(2007همکاران 

ح عدم تعادل پیوستگی در بین مطالعات مختلف بر وسط

حسب جمعیت مورد مطالعه و آماره مورد استفاده تفاوت 

 زیادی داشته است. در مقایسه با مطالعات انجام شده بر

عدم  ش، گستر(2006کونارد وهمکاران ) روی ژنوم انسان

های اهلی تعادل پیوستگی به میزان بیشتری در ژنوم دام

اندازه توان علت آن را ناشی از شده است که می مشاهده

خاب شدیدتر در این جمعیت و فشار انتتر کوچکموثر 

مطالعات اولیه . (2008)میدوز و همکاران  ها دانستجمعیت

                                                           
 Linkage disequilibrium (LD)  -1  

صورت گرفته بر ژنوم گاو اغلب به کمک نشانگرهای 

. با این (2000)فارنیر و همکاران  اندریزماهواره انجام شده

 پیشرفتهحال، در حال حاضر با ظهور تکنولوژی های 

توالی یابی ژنوم، نشانگرهای چند شکل تک نوکلئوتیدی به 

مورد  گاو ژنوم LDجهت بررسی سطوح میزان زیادی 

 .(2014تورس و همکاران -)سالمون اندگرفته استفاده قرار

میزان متفاوت عدم تعادل پیوستگی و تفاوت های مشاهده 

در LD  های مختلف به لحاظ سطحکروموزوم شده بین

ها این تفاوتمیان نژادهای مختلف نشان داده است که 

مورد  نژادتوانند جهت شناسایی خصوصیات یک می

 LDعلاوه بر این، از آنجا که کاهش میزان  استفاده باشند.

های هباشد، دادها میدر سطح ژنوم تابعی از تعداد نسل

عدم تعادل پیوستگی به میزان زیادی در برآورد اندازه 

)فلوری و  اندها مورد استفاده قرار گرفتهموثر جمعیت

 (. 2010همکاران 

زمین استان فارس به عنوان  یکی از مهدهای تمدن ایران 

ترین مراکز اهلی سازی و پرورش دام در کشور از قدیمی

. گاوهای بومی فارس به لحاظ جثه شودمیمحسوب 

با این  ،ندشورنگ سیاه دیده میبه  اغلبکوچک بوده و 

ای روشن و خاکستری نیز در هحال گاوهای طلایی، قهو

ای در خصوص العهد. تاکنون مطنشواین توده یافت می

تولیدی و فنوتیپی این گاوها به عمل  هایتعیین ویژگی

های این گاوها چندانی از ویژگی اتو اطلاع نیامده است

 جمعیتهای بارز این از جمله ویژگی. در دسترس نیست

توان به سازگاری با شرایط چرا، استفاده از بومی می

-ها و بیماریهای با کیفیت پایین، مقاومت به انگلخوراک

های اخیر تعداد گاوهای در سالهای منطقه اشاره نمود. 

گری های بومی به شدت رو به کاهش نهاده است و تلاقی

 یافتن گاوهای خالص را مشکل کرده است. ،بدون برنامه

هدف از این مطالعه تعیین میزان عدم تعادل پیوستگی در 

ومی فارس بوده است. نتایج این تحقیق ژنوم گاوهای ب

بومی  جمعیتاین  اندازهبه بررسی روند تغییرات  تواندمی



 19                     کل تک نوکلئوتیديهاي متراکم نشانگرهاي چند شتعادل پیوستگی در ژنوم گاوهاي بومی استان فارس با استفاده از دادهبررسی سطوح عدم 

های گذشته کمک کرده و به عنوان بخشی از در نسل

 مورد توجه باشد. جمعیتخصوصیات ژنتیکی این 

 میزان کارایی و تراکم نشانگری مورد نیاز برایهمچنین 

مطالعات  و هایی از قبیل انتخاب ژنومیکروش اجرای

 LDهایبه کمک داده نیز در این جمعیت کل ژنوم ارتباطی

 قابل بررسی است.

 

 هامواد و روش

 هاآوری نمونه، تعیین ژنوتیپ و کنترل کیفی دادهجمع

از کنترل شده و راس گاو به صورت تصادفی  10تعداد 

برداری استان فارس مورد نمونهبومی گاوهای  جمعیت

گاوها جدا  های مو از ناحیه انتهایی دمقرار گرفتند. نمونه

های جداگانه به آزمایشگاه انتقال شدند و در قالب بسته

تعیین ژنوتیپ مراحل استخراج دی.ان.ای و داده شدند. 

ها در آزمایشگاه تحقیقات ژنتیک حیوانی دانشگاه نمونه

استخراج  انجام گرفت. 2کوئینزلند )بریسبون، استرالیا(

 Gentra Puregene Tissue دی.ان.ای به کمک کیت

(Qiagen Inc., Valencia, 117 California, USA ) از

ها با و تعیین ژنوتیپ نمونه های مو انجام شدریشه

انجام   Illumina BovineHD SNP Beadchip استفاده از

 PLINK نرم افزار زها با استفاده اکنترل کیفی دادهگرفت. 

های SNPانجام شد. تنها ( 2007)پارسل و همکاران  1.07

های غیرجنسی مورد شده بر روی کروموزوم واقع

های ژنی دارای نرخ استفاده قرار گرفتند. کلیه جایگاه

ها % از مجموعه داده 90فراخوانی تعیین ژنوتیپ کمتر از 

دار از انحراف بسیار معنیاز آنجا که کنار گذاشته شدند. 

-های ژنی میوینبرگ در برخی از جایگاه-تعادل هاردی

ها باشد بر خطای تعیین ژنوتیپ در این جایگاهتواند دلیلی 

آماره )کای هایی که کلیه جایگاه(، 2008سن و بورمیستر، )

-Pآزمون تعادل هاردی وینبرگ در آنها دارای اسکویر( 

value  فراوانی  ها حذف شدند.بود نیز از داده 10-7کمتر از

                                                           
2 - The University of Queensland, Brisbane QLD 4072, 

Australia 

کلیه ها محاسبه شد و برای کلیه جایگاه (MAFآلل نادر )

از محاسبات کنار 01/0کمتر از   MAFهای باجایگاه

مقادیر بر اساس های ژنی جایگاهگذاشته شدند. همچنین، 

MAF  05/0-1/0، 05/0شامل مقادیر کمتر از  دسته 6در ،

بندی  تقسیم 4/0-5/0و  4/0-3/0، 3/0-2/0، 2/0-1/0

 شدند و نمودار توزیع فراوانی آنها رسم گردید.

 پیوستگیبرآورد عدم تعادل 

برآورد به منظور  (1974 هیل) 2rآماره ازدر این مطالعه 

 2rبهره گرفته شد. ها در دادهسطوح عدم تعادل پیوستگی 

ها تعریف SNPضریب همبستگی بین جفت که به عنوان 

هیل و ) شده است، بر اساس معادله زیر محاسبه گردید

 :(1994ویر 

]1[               𝑟2 =  
(𝑓𝑟𝑒𝑞𝐴𝐵∗𝑓𝑟𝑒𝑞𝑎𝑏−𝑓𝑟𝑒𝑞𝐴𝑏∗𝑓𝑟𝑒𝑞𝑎𝐵 )2

(𝑓𝑟𝑒𝑞 𝐴∗𝑓𝑟𝑒𝑞 𝑎∗𝑓𝑟𝑒𝑞 𝐵∗𝑓𝑟𝑒𝑞 𝑏)
 

به ترتیب  freq bو  freq A، freq a ،freq B در معادله بالا 

، freq ABوبوده  bو  A ،a ،Bهای دهنده فراوانی آللنشان

freq ab ،freq Ab  وfreq aB  نیز به ترتیب فراوانی

آماره دهند. را نشان می aBو  AB ،ab ،Ab هایهاپلوتایپ
2r  به کمک نرم افزار SnppldHD ( سرگلزایی و همکاران

برای تمامی جفت نشانگرهای موجود بر روی هر  (2009

تنها برای  2rمحاسبه ها محاسبه گردید. یک از کروموزوم

از  Mb 15هایی انجام شد که در فاصله حداکثر SNPجفت 

های  2rبه کمک معادله زیر کلیه  قرار داشتند.یکدیگر 

محاسبه شده برای تعداد کم نمونه، مورد تصحیح قرار 

 :(1971اسود ) داده شدند

]2[                          𝑟2
𝑐𝑜𝑟𝑟𝑒𝑐𝑡𝑒𝑑 =

𝑟2 𝑐𝑜𝑚𝑝𝑢𝑡𝑒𝑑− 
1

𝑛

1− 
1

𝑛

  

های موجود نشان دهنده تعداد هاپلوتایپ nدر این معادله 

 باشد ) تعداد نمونه ضربدر دو(.در نمونه می

ها به سه دسته تقسیم بندی شد:  SNPحداکثر فاصله بین 

و کمتر  Kb 10، فواصل بیشتر ازKb  10کمتر ازفواصل 

 و بیشتر از  Kb 1000 و فواصل کمتر از Kb100از 

Kb100 موجود در هر یک از دسته های . سپس فواصل
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 100و  10، 1های اول تا سوم به ترتیب به کمک پنجره

یک از هر در  2rمیانگین بندی شدند. کیلوبازی تقسیم

ها محاسبه شد و وموزومها به ازای هر یک از کرپنجره

فواصل رسم بر حسب این  2rنمودار تغییرات میانگین 

 گردید. 

 تغییرات اندازه موثر جمعیت 

شدت عدم تعادل پیوستگی در فواصل مختلف روی ژنوم 

های تواند جهت برآورد اندازه موثر جمعیت در دورهمی

را  (Ne) اندازه موثر جمعیتگذشته مورد استفاده باشد. 

سلنر و همکاران ) توان به کمک معادله زیر برآورد نمودمی

2007): 

  ]3[                                           𝐸(𝑟2) =  
1

1+4𝑁𝑒𝑐
 

نشان  c اندازه موثر جمعیت بوده و Neدر این معادله 

با فرض باشد. بر حسب مورگان( می) ژنتیکیدهنده فاصله 

 ،Kb 25باشد، فواصل فیزیکی  Mb  1برابر با cM 1 اینکه

Kb 50 ،Kb 100 ،Kb 500 ، Mb 1 ،Mb 5 و Mb 10  جهت

نسل  5نسل قبل تا  2000برآورد اندازه موثر جمعیت از 

 پیش مورد استفاده قرار داده شدند. 

 

 و بحث نتایج

جایگاه تعیین  777962راس گاو بومی در  10تعداد 

بر روی  های واقع شدهSNPژنوتیپ شدند. تعداد 

های و جایگاه دریمیتوکن، X ،Yهای کروموزوم

 1735و  343 ،1224، 39367به ترتیب برابر با نامشخص 

همگی آنها از محاسبات بعدی کنار گذاشته شدند. بود که 

نرخ ها بر اساس اجرای کنترل کیفی بر روی دادههمچنین، 

انحراف از تعادل  (،%90کمتر از )فراخوانی تعیین ژنوتیپ 

 MAFآستانه و  (10-7کمتر از value-Pوینبرگ )-هاردی

 2159 ،612307 موجب حذفتیب نیز به تر( 01/0از کمتر )

کنترل کیفی  مپس از انجا شد.ها از دادهجایگاه  120827و 

جهت  SNP 55718عداد ها تبر روی مجموعه داده

طول کل ژنوم  آنالیزهای بعدی مورد انتخاب قرار گرفتند.

بود و بزرگترین طول  Mb 82/2162 اتوزومی برابر با

و  (Mb 88/160یک ) کروموزوم مربوط به کروموزوم

( مشاهده Mb 08/43) 25ترین طول در کروموزوم تاهکو

 1/48برابر با مجاور  SNPمتوسط فاصله بین دو گردید. 

برابر با  MAFمیانگین کل بدست آورده شد و  کیلوباز

جفت مقایسه برای  518167در مجموع تعداد بود.  223/0

نمودار  1شکل مورد استفاده قرار گرفت.  2rبدست آوردن 

 .های مختلف نشان داده استرا در دسته MAFتوزیع 

 2/0کمتر از  MAFرای اها دجایگاهکل از درصد  5/44

 ما بین MAFدر دسته با ها SNPو بالاترین نسبت  بودند

به عنوان یکی از عوامل  MAF. دیده شدند 5/0تا  4/0

به طوری که به  ،معرفی شده است 2rاثرگذار در برآورد 

تر )فواصل کمتر از ویژه در فواصل بین نشانگری کوتاه

موجب افزایش میانگین  MAFکیلوباز( افزایش مقادیر  10

زو و  ؛2008ختکار و همکاران ) شده است 2rمقادیر 

ها در یکنواخت جایگاه نسبتاًتوزیع  (.2013همکاران 

دهد که این نشان می ،(1متفاوت )شکل  MAFهای با دسته

در این  2rدر اختلاف برآوردهای  چندان مهمیعامل نقش 

های مجاور به SNPبین  2rمتوسط  تحقیق نداشته است.

 LDمیانگین کل  ها بدست آمد.ازای هر یک از کروموزوم

بود و بالاترین متوسط  29/0های مجاور برابر با SNPبین 
2r  بینSNP( و 304/0) 22 روموزوممجاور در ک های

سطح  ( مشاهده شد.208/0) 15کروموزم کمترین آن در 

LD های مختلف به شکل قابل توجهی در میان کروموزوم

در فواصل مختلف ژنومی مورد  LDمیانگین  متفاوت بود.

ها در سه SNPهای بین مقایسه جفت محاسبه قرار گرفت.

 های )با پنجره  Kb 10 تا  Kb  0شامل ایدسته فاصله

Kb1،)  Kb 10  تاKb 100 با پنجره(های Kb10)  وKb 

تقسیم بندی   Kb 100های )با پنجره Kb 1000تا  100

 2rاطلاعات آماری مربوط به متوسط  1 شدند. جدول

حاصل شده در فواصل مختلف ژنومی را نمایش داده 

در فواصل مختلف  2rاست. بررسی روند تغییرات میزان 

 LDتر، سطح نشان داد که در فواصل بین نشانگری کوتاه

در  LDنوسان بیشتری داشته است. همچنین روند کاهش 

کیلوبازی بسیار کند شده است و به  400فواصل بیش از 

همراه با افزایش  2rمتوسط  ت.ثابتی رسیده اس سطح نسبتاً
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ها کاهش یافت، با این حال درجه  SNPفاصله فیزیکی بین 

 نبود.های مختلف یکسان تغییرات آن در بین کروموزوم

توان به نرخ وقوع نوترکیبی و فشار انتخاب این امر را می

میانگین  های مختلف نسبت داد.متفاوت در بین کروموزوم

های مورد بررسی برابر با در تمامی کروموزوم 2rکل 

 17 در کروموزوم 2rبود و بالاترین سطح  118/0

(153/0=2r و کمترین حد آن در کروموزوم )2 093/0) 26r

  (.2 یده شد )شکل( د=

 
 

 در گاوهای بومی فارس (MAF)های نادرتوزیع فراوانی آلل -1 شکل

Figure 1- Distribution of minor allele frequencies (MAF) in Fars native cattle 

 

تغییرات اندازه موثر جمعیت اطلاعات مربوط به  2 جدول

را بر مبنای میزان عدم تعادل پیوستگی در فواصل مختلف 

روند تغییرات اندازه موثر  ژنومی نمایش داده است.

در که دهد گاوهای بومی فارس نشان میدر جمعیت 

اندازه موثر  ،نسل قبل 5نسل قبل تا  2000فاصله زمانی 

-نقشه ه است.کاهش یافتراس  14به راس  3076از جمعیت 

توانند جهت بررسی پیشینه تاریخی نژادها و می LDهای 

در این مطالعه متوسط  تنوع بین آنها مورد استفاده باشند.
2r  در فواصل کمتر ازKb 1  بدست آمد.  46/0برابر با

 هایی که در فاصله کمتر ازSNPبین  2rهمچنین متوسط 

Kb10  سطح  بود. 35/0از یکدیگر قرار داشتند، برابر با

LD  در فواصل کمتر از Kb10  در مطالعات انجام شده بر

و ( 2013)اسپیلجولان و همکاران نژادهای نلور  روی

( به 2008ختکار و همکاران ) استرالیایی هلشتاین-فریزین

همچنین  گزارش شده است. 76/0و  34/0ترتیب برابر با 

بوس تایروس و بوس ایندیکوس، چندین نژاد  در بررسی

این فاصله گزارش شده است در  75/0تا  55/0 محدوده

از سوی دیگر، در بررسی  .(2014 همکاران و ابرین )پرز

در  Kb10 در فواصل کمتر از LDهشت نژاد گاو سطح 

)برهمن( قرار  49/0)هرفورد( تا  25/0ای ما بین محدوده

همچنین مقدار  (.2014پورتو نترو و همکاران داشته است )

در نژادهای  در همین فاصله 2rگزارش شده برای متوسط 

قرار گرفته است  4/0تا  25/0در محدوده  آمیخته برزیلی

تا  10در فواصل بین  2r. کاهش(2014)موکری و همکاران 

. نتایج نشان قرار گرفتبررسی مورد کیلوبازی نیز  100

 -365/0در این فاصله از محدوده  2rدهند که متوسط می

-159/0کیلوبازی( تا محدوده  20تا  10)در پنجره  294/0

کیلوبازی( در تغییر بوده  100تا  90)در پنجره  239/0

 (. 1 است )جدول
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ژنوم در  Mb 1تا  0در فواصل مختلف بین ها  SNPبر حسب فاصله بین جفت  2rاطلاعات آماری مربوط به میانگین  -1جدول 

 گاوهای بومی فارس
Table 1- Statistical information of average r2 based on SNP pair distances for various intervals from 0 to 1 Mb in 

Fars native cattle genome 
 

 3/0های بالاتر از  2r درصد 

> 0.3 2Percent of r 

 2rانحراف معیار 

deviation of tandard S
2r 

 2rمیانگین 

2Average of r 

 هامیانگین تعداد جفت مقایسه

Average number of 

pairwise comparisons  

فاصله 

 )کیلوبازی(

Distance (Kb) 
57.43 0.374 0.495 25 0-1 

52.06 0.379 0.442 47 1-2 

49.20 0.373 0.390 48 2-3 

44.95 0.365 0.355 53 3-4 

43.88 0.363 0.348 50 4-5 

40.92 0.354 0.318 49 5-6 

42.18 0.352 0.320 48 6-7 

41.83 0.346 0.324 49 7-8 

38.83 0.340 0.301 47 8-9 

38.17 0.337 0.290 47 9-10 

36.94 0.333 0.277 460 10-20 

32.46 0.320 0.245 441 20-30 

30.72 0.307 0.224 428 30-40 

28.25 0.295 0.206 438 40-50 

27.48 0.293 0.201 427 50-60 

26.39 0.286 0.192 423 60-70 

26.12 0.280 0.189 419 70-80 

25.85 0.281 0.187 419 80-90 

24.78 0.271 0.176 409 90-100 

22.60 0.248 0.162 4097 100-200 

20.39 0.248 0.146 4026 200-300 

19.63 0.241 0.139 3950 300-400 

19.00 0.236 0.134 3938 400-500 

18.47 0.234 0.130 3904 500-600 

18.30 0.232 0.129 3864 600-700 

18.25 0.232 0.129 3876 700-800 

18.25 0.230 0.128 3848 800-900 

18.00 0.230 0.127 3847 900-1000 

 های پیشین و اندازه موثر جمعیت بر اساس فواصل فیزیکی بین نشانگرها در گاوهای بومی فارسنمایش تعداد نسل -2جدول 

Table 2- Representation of ancient generations number and effective population sizes based on physical distances 

between markers in Fars native cattle 
 

 هاSNPفاصله بین جفت 

Distance between pairs of SNPs 

10 Mb 5 Mb Mb 1 500 Kb 100 Kb Kb 50 Kb 25  

0.1 0.05 0.01 0.005 0.001 0.0005 0.00025 
 فاصله ژنتیکی )مورگان(

Genetic distance (Morgan) 

5 10 50 100 500 1000 2000 
 های پیشینتعداد نسل

Number of ancient generations 

14 26 171 327 1228 1950 3076 
 اندازه موثر جمعیت

Effective population size 
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 های مختلف در جمعیت گاو بومی فارسمقایسه میزان عدم تعادل پیوستگی در بین کروموزوم -2شکل 

Figure 2- Comparison of linkage disequilibrium levels among different chromosomes in Fars native cattle 

population 

 

نژاد گاو نشان داده شد که در محدوده بین  19در بررسی 

در نژادهای  LDکیلوبازی، کمترین سطح  100تا  95

( 105/0ه )( و شارول104/0(، شیکو )085/0پیدمانتس )

در  LDدر حالی که بالاترین سطوح  ،وجود داشته است

( و براون 201/0(، جرسی )222/0نژادهای هرفورد )

تورس و همکاران -)سالمون( دیده شد 177/0سوئیس )

2014.) 

های محدودهدر  LDح وسطدر همین فاصله ، علاوه بر این

، (2013اسپیلجولان و همکاران ) (نلور) 23/0-11/0

ختکار و ) (فریزین استرالیا-هلشتاین) 402/0-153/0

پرز ابرین و ) (کانشیم) 13/0-27/0، (2008همکاران 

زو و ) (سمینتال چینی) 16/0-3/0و ( 2014همکاران 

مقایسه این نتایج گزارش شده است.  (2013همکاران 

دهد که اعداد بدست آمده در این مطالعه در دو نشان می

قرار  2rای نخست در محدوده منطقی برای دسته فاصله

در سومین محدوده  2rمتوسط با این حال،  اند.گرفته

 با( برابر کیلوبازی1000 تا 100) ای مورد بررسیفاصله

در مقایسه با نتایج حاصله در بوده است.  129/0تا  162/0

ختکار ) (057/0-108/0) استرالیایی هلشتاین-فریزیننژاد 

 (06/0-14/0) ، گاوهای بومی سوئد(2008و همکاران 

 (07/0-1/0کانشیم )نژاد ، (2010فلوری و همکاران )

 (05/0-08/0) سمینتال چینیو ( 2014موکری و همکاران )

رسد که اعداد ، چنین به نظر می(2013زو و همکاران )

برآورد  معمولبالاتر از حدود بدست آمده در این محدوده 

های کوچک شامل اندازه نمونه مطالعاتهر چند  اند.شده

اما  ،اریب و خطای برآورد بیشتری قرار دارنددر معرض 

 میزان اریب بر حسب فاصله بین نشانگرها متغیر است

به طور قطع، برآوردهای بدست  .(2008ختکار و همکاران )

تحت کیلوباز  100در فواصل بالاتر از آمده در این مطالعه 

با این حال،  اند.بالاتر برآورد شده ،تاثیر تعداد کم نمونه

کمتر تر )کوتاهفواصل بین نشانگری مده در اعداد بدست آ

به طور  برخوردار هستند. بیشتریاز اطمینان  (Kb 100از 

 ،در بین مطالعات مختلف امری مشکل است 2rکلی، مقایسه 

یک از این مطالعات تا  گزارش شده در هر 2rزیرا میزان 

، تراکم نشانگری MAFآستانه اندازه نمونه، حدودی به 

مقادیر مورد استفاده و فاصله بین نشانگرها وابسته است. 
2r علیرغم اثر اریب ناشی از ، بدست آمده در این تحقیق

جمعیت با سطح بالای همخونی و کاهش  تعداد کم نمونه،

 در انطباق در گاوهای بومی فارس مشاهده شدهشدید 

را تا حدودی نیز  2rمقادیر بالا برآورد بنابراین،  هستند.

توان به کوچک بودن اندازه موثر این جمعیت نسبت داد. می

گاوهای بومی فارس در طی سالیان اخیر تحت تاثیر 
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ی با نژادهای رقابت اقتصادقدرت ، عدم یخشکسال

های کنترل نشده دچار افت جمعیتی گریخارجی و آمیخته

های در نسل LDکند شدن روند کاهش اند. شده محسوسی

کاهش جمعیت شدیدی  تودهدهد که این متاخرتر نشان می

های اخیر تجربه کرده است. به روشنی را در طی نسل

ریزی جهت جلوگیری گفت در حال حاضر برنامهتوان می

 ی است.ضرور ماندهباقیاندک از انقراض گاوهای بومی 

فرض وجود عدم تعادل پیوستگی میان نشانگرها و 

گیری اساس شکلهای ژنی مرتبط با صفات کمی جایگاه

مطالعات ارتباطی کل ژنوم مطالعاتی نظیر انتخاب ژنومی، 

(GWASنقشه ،)های صفات کمی و... بوده یابی جایگاه

تراکم نشانگرهای مورد نیاز جهت اجرای این گونه  است.

های مورد در جمعیت LDمطالعات وابسته به سطوح 

ان بررسی است. در همین راستا، مطالعاتی جهت تعیین میز
2r  مورد نیاز جهت کسب دقت کافی در این گونه مطالعات

 LD( سطوح 2001میوسن و همکاران ) .انجام شده است

در  85/0را جهت دستیابی به حداقل دقت  2/0بالاتر از 

اند. های اصلاحی ژنومی لازم دانستهبرآورد ارزش

مفید جهت دستیابی به قدرت آماری کافی در  LDهمچنین 

ذکر شده است )آردلی و  3/0بالاتر از  GWASمطالعات 

بالاتر از  LD، مقادیر حاضر(. در مطالعه 2001همکاران 

 9به ترتیب در فواصل نشانگری کمتر از  2/0و  3/0

کیلوبازی دیده شدند. از سوی  60کیلوبازی و کمتر از 

برابر با  مورد استفاده یهانشانگرمتوسط فاصله دیگر، 

بر اساس این تراکم از  ،بنابراینکیلوباز بود.  1/48

یابی به فواصل به طور متوسط کمتر از نشانگرها، دست

کیلوباز بین نشاگرها امکان پذیر است، اما فواصل بین  60

د بود. نکیلوباز خواه 9نشانگرها به طور متوسط بیش از 

های برگرفته از مطالعات مورد بنابراین، بر اساس استدلال

ری به کار برده شده در این مطالعه اشاره، تراکم نشانگ

نشانگر( برای بدست آوردن دقت کافی در  55718)

کافی  در گاوهای بومی فارس مطالعات انتخاب ژنومی

است، اما قادر به کسب دقت کافی در مطالعات ارتباطی کل 

  ( نخواهد بود.GWASژنوم )
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در  LDنتایج این تحقیق نشان داد که روند تغییرات سطوح 

تر دارای نوسان بیشتری بوده فواصل بین نشانگری کوتاه

مقادیر با وجود اثر اریب ناشی از تعداد کم نمونه، است. 
2r  همخونی و بروز  حاکی ازمشاهده شده در این تحقیق

جمعیت در گاوهای بومی فارس شدید اندازه کاهش 

هایی جهت حفاظت از تدوین برنامه ،به همین جهت هستند.
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Introduction: Knowledge on the extent of linkage disequilibrium (LD) among populations is a useful 

tool to study the evolutionary history of populations and to detect the genomic regions associated 

with economically important traits. In recent years, high dense SNP data has been widely applying as 

the standard tools in LD analysis of livestock populations. In the current study, LD levels in the 

genome of Fars native cattle were investigated in order to provide basic information required to design 

genome-wide association studies and to survey on probable changes in the effective size of this 

population. Moreover, the applicability of the modern genomic technologies such as genomic 

selection can be evaluated using LD data. 

Material and methods: Ten individuals were randomly sampled from Fars native cattle population 

and were genotyped using Illumina Bovine HD beadchip for 777962 SNP markers. Data quality 

control was performed based on genotyping call rate, deviation from Hardy-Weinberg equilibrium 

and minor allele frequency. Thereby, a total of 55,718 SNPs were remained for further analyses. 
MAF was calculated using PLINK v1.07 for all autosomal SNPs and the distribution of the allelic 

frequencies was graphed as the proportion of SNPs represented in 6 different categories of MAF: 

<0.05, ≥0.05 to <0.1, ≥0.1 to <0.2, ≥0.2 to <0.3, ≥0.3 to <0.4 and ≥0.4 to ≤0.5. The measure of LD 

(r2) was calculated for all marker pairs of each chromosome (syntenic SNPs) using the SnppldHD 

software. SNP pairwise comparisons were grouped in the three distance sets including zero to 10 Kb, 

10 Kb to 100 Kb and 100 Kb to 1000 Kb intervals and average r2 was computed for all of the 

autosomes at these distances.  

Results and discussion: Number of SNPs located on X, Y, mitochondrial chromosomes and 

unknown sites were respectively equal to 39367, 1224, 343 and 1735 and all of those were excluded 

from further analysis. Average distance between adjacent SNPs was equal to 48.1 Kb and the average 

of MAF was equal to 0.223. Also, 44.5% of sites had MAF < 0.2 and the highest proportion of SNPs 

was observed at category with MAF 0.4 to 0.5. In this study, average r2 at distances less than 1 Kb 

was equal to 0.46. Moreover, average r2 between SNPs with distances less than 10 Kb was equal to 

0.35. Average r2 values above 0.3 and 0.2 were observed at distances less than 9 Kb and 60 Kb, 

respectively. Survey on LD decay in 10 to 100 Kb distances indicated that based on 10 to 20 Kb SNP 

bins, average r2 changed from 0.294 to 0.365. The average r2 values obtained at shorter distances (less 

than 100 Kb) had higher reliabilities than those obtained at longer distances. The pattern of LD was 

significantly different among various chromosomes. LD decay in distances more than 400 Kb was 

very slow and reached to a relatively stable level. Average r2 decreased with increase in physical 

distance between SNPs. However, change levels were not the same for different chromosomes. This 

can be attributed to different recombination rates and selection intenses between chromosomes. 

Average r2 for all chromosomes was equal to 0.118 and the highest level of r2 was observed in 

chromosome 17 (r2=0.153) and the lowest one was in chromosome 26 (r2=0.093). Change trend in 

effective population size of Fars native cattle indicated that during 2000 to 5 previous generations, 

effective population size was decreased from 3076 to 14 in this population. Slower LD decay in more 



 27                     کل تک نوکلئوتیديهاي متراکم نشانگرهاي چند شتعادل پیوستگی در ژنوم گاوهاي بومی استان فارس با استفاده از دادهبررسی سطوح عدم 

recent generations indicated that this population has experienced a severe decline in recent 

generations. Clearly, at this situation, design a conservation program is essential to avoid extinction 

of Fars native cattle. Markers density applied in this study (55,718) will be appropriate to obtain 

enough accuracy in genomic selection studies in Fars native cattle. However, this marker density will 

not be able to get enough accuracy in Genome Wide Association Studies (GWAS). 

Conclusion: Results from this study can be applied to determine the optimum marker density 

required to achieve enough accuracy in the possible genomic studies on the Fars native cattle. Due to 

recent intense inbreeding and considerable reduction in effective population size of Fars native cattle 

population, the high r2 values found in this study were as expected.  
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