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Introduction: The genome-wide association study (GWAS) is a powerful approach to identify genomic regions 
associated with fertility traits that explain a significant portion of the genetic variance associated with these traits 
and identify the relevant causal mutations. Evaluating the correlation between each genotyped marker and trait is 
an essential strategy for GWAS studies that examine the effects of all markers by considering their possible 
interactions, environmental factors, and even mutual effects between markers. Recently, machine learning 
methods have been introduced to genomic topics, and the basis of these methods is different from the common 
methods of genomic evaluation. The machine learning method is used to estimate the genomic breeding values of 
the candidate animals by considering the training data (genotypic and phenotypic information of the reference 
population). One of the key advantages of this method is the ability to analyze large data. Machine learning is a 
branch of artificial intelligence whose goal is to achieve machines that can extract knowledge (learning) from the 
environment. A variety of machine learning methods (random forest, boosting, and deep learning) are used to 
model genetic variance and environmental factors, study gene networks, GWAS, study epistasis effects, and 
genomic evaluation. Random forest is one of the machine learning methods that has been successfully used in 
various fields of science. This research was conducted to identify markers and genes related to reproductive traits 
such as calving interval (CI), days open (DO), daughter pregnancy rate (DPR), and age at first calving (AFC) in 
Iranian Holstein dairy cattle. These traits have already been investigated with the ssGBLUP method and using a 
smaller sample size. However, in the present research, by using more genotyped animals, a random forest 
algorithm was used to identify markers and genes related to reproductive traits. 
Materials and methods: The records used in this research were provided by the National Animal Breeding Center 
and Promotion of Animal Products of Iran and included AFC, DO, CI, and DPR related to the genotyped bulls' 
daughters. In this research, the pedigree information of 2774183 animals was used. The genotypic information of 
the markers related to 2419 Holstein bulls was used. Genomic data quality control was performed using factors 
such as the number of genotyped SNPs per animal (ACR), the number of genotyped animals per SNP (CR), 
Hardy-Weinberg equilibrium (HWE), and minor allele Frequency (MAF). When filtering genomic data, the 
markers whose MAF was less than 5% were removed, and then the samples whose genotyped frequency was less 
than 90% were identified and removed. Then, the markers whose genotyping rate was less than 95% in the samples 
were identified and removed. Finally, the SNPs that deviated from the HWE test (P<10-6) were excluded from the 
analysis as a measure of genotyping error. To control the quality of genomic data, PLINK 1.9 software was used. 
Then Ranfog software was used in the Linux environment to perform analysis through random forest algorithm. 
Results and discussion: By using the random forest algorithm, a total of 21 important SNPs were observed, then 
important fertility trait candidate genes were identified by the gene ontology method, and 62 genes were within 
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250 Kb of these SNPs. The most significant SNP was observed for AFC. The main SNP for AFC is in ARS-
BFGL-NGS-22647 BTA3, for CI is in ARS-BFGL-NGS-114194 (BTA11), for DO is in BTA-74076 -no-rs 
(BTA5), and for DPR is in ARS-BFGL-NGS-32553 (BTA26). The researchers, who studied fertility traits in 
Nellore cattle using machine learning methods, identified MPZL1 and CD247 genes on chromosome number 3 
and this gene was associated with age at first calving. Many pathways of cell biology affect the performance of 
reproductive traits. Research has reported the relationship between the CD247 gene and pathways of biology, 
including cell development and function. Research has shown that the IFFO2 gene plays an important role in the 
molecular structure of cells, as well as in the mechanism of blastocyst formation, embryos, and the length of 
gestation in cattle. In a study conducted on the mouse population on the structure of the flagellum and the sperm 
maturation process, the role of the ALDH4A1 gene in the sperm maturation process was reported. The association 
of the RPS6KC1 gene with pregnancy rate and antral follicle number in Nellore heifers has been reported. The 
KAT2B gene is a transcriptional activator that plays an essential role in regulating the correction of histone 
acetylation and plays an important role in improving carcass quality, muscle and fat development, and metabolism 
in native Chinese cattle. In addition, they play a key role in regulating biological processes and are related to cell 
growth, metabolism and immune system function. 
Conclusions:  According to the objectives of this research, new information on markers and candidate genes 
related to reproductive traits in Iranian Holstein dairy cattle was reported. The markers and candidate genes 
identified in the present research can be used in genomic selection to improve the reproductive traits of Holstein 
dairy cattle. 
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  مقاله پژوهشي

هاي كانديدا ها و تعيين ژننشانگر آثاري در برآورد تصادف جنگل تميالگوركاربرد 
 صفات توليدمثلي در گاو شيري هلشتاين ايرانبراي 

  ٣مختارعلي عباسي ،٢، سيد عباس رأفت*٢، صادق عليجاني١جيران جباري تورچي

  دانشجوي دكتري ژنتيك و اصلاح نژاد دام، گروه علوم دامي، دانشكده كشاورزي، دانشگاه تبريز -١
  گروه علوم دامي، دانشكده كشاورزي، دانشگاه تبريز  ،استاد -٢
  مؤسسه تحقيقات علوم دامي كشور، سازمان تحقيقات، آموزش و ترويج كشاورزي ،دانشيار -٣

  

  )١١/٠٩/١٤٠٢تاريخ پذيرش:  – ٠٨/٠٩/١٤٠٢تاريخ بازنگري:  – ٢٢/٠٦/١٤٠٢تاريخ دريافت: ( 

     چكيده

استفاده از روش يادگيري ماشين  ،تحقيق حاضر هدفاست.  يژنوم مطالعاتي برا رويكرد قدرتمندي ،يادگيري ماشينروش 
)، DO( باز يروزها)، AFC( شيزا نيسن در زمان اول شامل يدمثليصفات تول يشنهاديپ يومژن شيپو يبراتصادفي)  (جنگل
مركز اصلاح نژاد و بهبود  از لازم اطلاعات. بود رانيا نيهلشتا يگاوها در) DPR( دختران يآبستن نرخ و) CI( ييزاگوساله فاصله

رأس  ٢٤١٩به  ) مربوطSNP( يديتك نوكلئوت يچند شكل ينشانگرها شامل يپي. اطلاعات ژنوتشد اخذكشور  يدام داتيتول
با توجه  بود. دامرأس  ٢٧٧٤١٨٣ شامل ١٣٩٨ تا ١٣٦٠ يهاسال شده ثبت يوردهارك مشتمل بر فايل داده .بود نر نيگاو هلشتا

از  سازي نشانگرهايكسان ي. برابودمتفاوت  گريكديبا  نيز هاآن نشانگرهايتعداد ، نر يگاوها ياطلاعات ژنومبه تفاوت تراكم در 
از  يانمونهكه  يجنگل تصادف تميالگورتحقيق با استفاده از  نيدر ا. دشاستفاده براي جانهي ژنوتيپ  FImputeنرم افزار 

 يمثلديصفات مختلف تول يبالا برا تياهم زانيبا م نشانگر ٢١ ،مجموع در ست،او از نوع رگرسيوني  با نظارت يهاتميالگور
 يهاژني مهمي براي اين صفات شناسايي شدند. شنهادهاي پي، ژنژن شناسيروش هستي با استفاده از ،سپس .شد مشخص

MPZL1  وCD247 صفت با ارتباط در ٣كروموزوم  يروشده  ييشناسا AFC يهاژن و RPS6KC1 و FAM170A  ارتباطدر 
 يهاژن و نشانگرها. رنديگوانند مورد استفاده قرار تيمهم بوده و م ،يريش يگاوها يمثلديتول عملكردبهبود  يبرا DPRبا صفت 

 هاآن يژنوم بهبود يبرا يمثلديتول صفات يكيژنت يمعمار مورد در را يديجد اطلاعات تواننديم قيتحق نيا در شده ييشناسا
 .رديگ قرار استفاده مورد يمثلديتول صفات يابيارز يها براتراشه يارائه دهد و در طراح

  يادگيري ماشين ،نشانگر گاو شيري، تصادفي، ژنوتيپ،جنگل الگوريتم  :كليدي هايواژه
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  مقدمه

دام تا حد زيادي اصلاح نژاد  هايروش ،هاي اخيردر سال
در  توجهيقابل كه پيشرفت  طوريهب ،تغيير يافته است

ابزار قدرتمندي را براي و زيستي حاصل شده  فناوري زمينه
هاي دامي گونه ،تبع آنمطالعات ژنتيكي موجودات زنده و به

). با اين نشانگرهاي Pryce et al., 2010( ستفراهم آورده ا
كاربردهاي بسيار  ،بوه تك نوكلئوتيدي در سراسر ژنومان

كمك زيادي در مطالعات مختلف ژنومي ازجمله انتخاب به
هاي ژني مؤثر بر براي شناسايي جايگاه) MAS(نشانگرها 
وجود آماده است. انتخاب ژنومي به) QTL(ي صفات كمّ
كه در آن از تمام نشانگرهاي ژنتيكي  است MASشكلي از 

استفاده  طور همزمانبه دهندپوشش ميكه كل ژنوم را 
منابع  ،). حيوانات اهليMeuwissen et al., 2001شود (مي

صفات پيچيده  ارزشمندي براي مطالعات معماري مولكولي
هاي اخير نتايج در دهه هاQTLيابي هستند. اگرچه نقشه

تغييرات ژنتيكي  تماميولي  ،همراه داشته استخوبي به
ا تراكم ب SNPهاي دليل استفاده از تراشهي بهصفات كمّ

دست نيامده است. در نتيجه، از نشانگرهايي با هپايين ب
) GWASتراكم بالا در مطالعات پيوستگي در سطح ژنوم (

براي  GWASاستفاده شده است. در حال حاضر از مطالعات 
برآورد ارزش اصلاحي در حيوانات اهلي و شناسايي 

شود ي استفاده ميدار مؤثر بر صفات كمّنشانگرهاي معني
كه باعث افزايش روند پيشرفت ژنتيكي در اين زمينه شده 

 كرديرو يك GWASمطالعات ). Zhang et al., 2012است (
است كه بخش قابل  يمناطق ژنوم ييشناسا يقدرتمند برا

و  كنديم نييرا تب اتصف يكيژنت انسياز وار يتوجه
 مطالعات تي. مزكنديم ييمربوطه را شناسا يعلّ  يهاجهش

GWAS  ييشناسا ،يريش يپرورش گاوهادر SNP ها و
 يابيارز نظر است.با صفات مورد  مرتبط يمناطق ژنوم

شده و صفت مورد  پيژنوتتعيين هر نشانگر  نيب همبستگي
كه است  GWAS مطالعات يبرامهم  راهبرد كي، مطالعه

ها، نشانگرها را با در نظر گرفتن تعامل احتمالي آن همه آثار
ها بررسي متقابل بين نشانگر آثارعوامل محيطي و حتي 

  ).Bolormaa et al., 2010; Jiang et al., 2019كند (مي
 وارد شده يبه مباحث ژنوم نيماش هاي يادگيرياخيرأ روش

ارزيابي ژنومي  جيرا يهاروش با هاروش نيو اساس ا است
 رويكرد قدرتمندي ،يادگيري ماشين روش متفاوت است.

 طور همزماناست كه به يژنومو انتخاب  ينيبشيپ يبرا

- در نظر مي ي در مدلتصادف آثارعنوان بهرا نشانگرها  كليه

هاي آموزشي اين روش با در نظر گرفتن داده .گيرد
(اطلاعات ژنوتيپي، فنوتيپي و شجره در جمعيت مرجع) 

 ديكاندهاي اصلاحي ژنومي حيوانات براي برآورد ارزش
هاي كليدي اين شود. يكي از مزيتمي استفاده انتخاب

هاي بزرگ است. توانايي تجزيه و تحليل داده ،روش
اي از هوش مصنوعي است كه هدف يادگيري ماشين، شاخه
هايي است كه قادر به استخراج دانش آن دستيابي به ماشين

). Bureau et al., 2005( هستند(يادگيري) از محيط 
اي توانند مسايل پيچيدهماشين مي هاي يادگيريالگوريتم

ها غيرعملي و حتي غيرممكن است را را كه انجام دستي آن
ها را بياموزند تا ها، الگوها و همبستگيحل كنند و توزيع

- انواع روش ها را آشكار كنند.ي درون دادهالگوها و اطلاعات

)، Random Forest( جنگل تصادفي(هاي يادگيري ماشين 
) جهت Boosting و) Deep learning( يادگيري عميق

سازي واريانس ژنتيكي و عوامل محيطي، مطالعه مدل
هاي ژني، مطالعات پيوستگي در سطح ژنوم، مطالعه شبكه

اپيستازي و ارزيابي ژنومي مورد استفاده قرار گرفته  آثار
از  يكي ،يجنگل تصادف). Yang et al., 2010است (

هاي هاست كه در عرص نيماش رييادگي هايالگوريتم
مورد استفاده قرار گرفته  زيآمتيطور موفقمختلف علوم به

 افتد،يها اتفاق مكه در داده ياست. بر اساس نوع نظارت
در چهار طبقه مختلف قرار  تواننديم يريادگي يهاستميس
بدون نظارت،  يريادگيبا نظارت،  يريادگياز جمله  رنديبگ
جنگل  تمي. الگوريتيتقو يريادگيو  ينظارت مهين يريادگي

با نظارت هستند كه  يهاتمياز الگور يانمونه ،يتصادف
 ني. هر كدام از اشوديها داده مداده به آن يعدادت

ها، روش خاص خود به كمك داده بر اساس هاتميالگور
به  ديجد يهاداده ،. سپسدهندمي صيلازم را تشخ يالگو
در اين  كنند. ينيبشيپ تواننديو م شوديها داده مآن

از درختان مورد استفاده قرار  يجنگل ايمجموعه ، تميالگور
 ليتشك هاا و برگهگره شه،يهر درخت از ركه  ردگييم

 است. اين الگوريتم شامل صدها يا هزاران درخت شده است
شود. اگرچه هاي تصادفي از اطلاعات ساخته ميكه از نمونه

تنهايي عملكرد خوبي نداشته بهيك درخت ممكن است 
عملكرد بهتري نسبت به داراي باشد، تجمعي از درختان 

 تميالگور ).Bureau et al., 2003( استيك درخت انفرادي 
 دأييت تيجمع بر و نديبيم آموزش مرجع تيجمع در
يك ي ايجاد براشود. مي اعمال) انتخاب يدايكاند واناتي(ح
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درخت از يك سري اطلاعات  Tبا تعداد  جنگل تصادفي
هايي از كل اطلاعات با ژنوتيپي و فنوتيپي، ابتدا نمونه

همراه شود كه شامل مقادير فنوتيپي بهجايگزيني گرفته مي
 مرجع تيجمع درها SNPاطلاعات ژنوتيپي حيوانات براي 

صورت جايگزيني است، هگيري باست. با توجه به اينكه نمونه
- اطلاعات ژنوتيپي و فنوتيپي هرگز نمونهممكن است برخي 

انتخاب  ،گيريگيري نشوند و يا اينكه در چند مرحله نمونه
درخت روي نمونه گرفته شده شروع  ،شوند. در مرحله بعد

افتد اتفاق مي يژگيو انتخاب ،كند و در هر گرهبه رشد مي
انتخاب  SNPهاي از پيش تعيين شده يك SNPكه در آن از 

شود. منشعب مي SNPشود و گره بر اساس ژنوتيپ آن مي
 SNPيك  ،هاSNPهاي ديگر از در مراحل بعد و در گره

يابد تا درخت ها ادامه ميديگرانتخاب شده و انشعاب گره
 ،يجنگل تصادف تميقابل توجه الگور يژگيو ككامل شود. ي

 نيا در. هاستآن  تياهم زانيبرآورد نشانگرها بر اساس م
 زانيم يبندرتبه اساس بر مهم ينشانگرها انتخاب ،تميالگور
 راه از نشانگرها انتخاب يهاروش از يكي. است هاآن تياهم

 زانيكه جهت برآورد م است ينسب تياهم زانيم شاخص
 تميالگور ).Brieuc et al., 2018(شود يماستفاده  تياهم

 از يكي و هست يناپارامتر روش كي ،يتصادف جنگل
 نشانگرها آثار برآورد يبرا يژنوم انتخاب در مهم مباحث

 به كينزد ندهيآ در جيرا يهاشبا رو سهيو در مقا است
 يگاوها يكه رو يامطالعه حينتا .شد خواهد دهيكش چالش
ممكن  يعصب يهاصورت گرفت نشان داد كه شبكه يجرس

با استفاده از اطلاعات  دهيچيصفات پ ينيبشيپ ياست برا
ها از حجم نمونه كه تعداد مجهول يزمان ،با ابعاد بالا يژنوم

 ي). بررسGianola et al., 2011باشند ( ديمف ،است شتريب
 يريادگيروش  راهماده از  يدر گاوها يمثلديصفات تول

 انيب ييبا دقت بالا ،يژن يهاشبكه يهمراه با بررس نيماش
و  يبارور زيندومتر گاوها كه باعث تماا وميتلينه ژن در اپ

). Diniz et al., 2022( داد نشان را شوديم نيجن يمانزنده
 ينيبشيپ ييتوانا يابيكه با هدف ارز يقيتحق جينتا

 كيپارامتر يهامدل و نيماش يريادگيمختلف  يهاروش
در گاو نلور انجام  يدمثليصفات تول يژنوم ينيبشيپ يبرا

 يروش ،يعصب يشبكه ها ونيشد نشان داد كه رگرس
است  يمثلديصفات تول يژنوم ينيبشيپ يمناسب برا

)Alves et al., 2021.( با  در تحقيقي كه روي گاوهاي نلور
با استفاده از الگوريتم جنگل تصادفي  GWASهدف انجام 

براي صفت سن در زمان  SNP ١١٧انجام شد، در مجموع 

با بررسي ). Aloisio et al., 2014اولين زايش شناسايي شد (
هاي ژن ،پويش ژنومي روي جمعيت گاو نلور در مجموع

با باروري، سن در زمان اولين  ارتباطپيشنهادي مهم در 
ها، رشد زايش، بيوسنتز استروژن، نرخ آبستني تليسه

 Mohammadi etد (شابتدايي جنين و سن بلوغ گزارش 

al., 2022.(  در تحقيقي كه روي صفت رشد گاوهاي گوشتي
 هالگوريتم جنگل تصادفي انجام شد، نشان دادبا استفاده از 

گيري از زير شد كه اين الگوريتم روشي كارآمد براي نمونه
تواند نشانگرهاي ها است كه ميSNPاي بهينه از مجموعه

 ,.Li et alمهم در رابطه با صفت مورد نظر را مشخص كند (

 يگاوها در پستان ورم بروز يرو كه يامطالعه در). 2018
 جنگل تميالگور بالقوه عملكرد نقش گرفت، انجام يريش

 جمله از يردوشيش هايفراسنجه استخراج در يتصادف
 ياساس نقش يماريب نيا بروز در كه ريش حجم و لاكتوز
 ,.Ebrahimie et al( كرد ينيبشيپ بالا دقت با را داشت

 در نيماش يريادگي روش ياساس نقش ،نيهمچن). 2018
 ريش ديتول و) Zheng et al., 2016( متان ديتول يبررس

)Wallén et al., 2018 (شده داده نشان يريش يگاوها در 
  .است

 با مرتبط يهاژن و نشانگرها ييشناسامطالعه با هدف  نيا
 باز، يروزها ،ييزاگوسالهفاصله  ليقب از يمثلديصفات تول

هاي ودر گا شيزا نياول زمان در سن و ي دخترانآبستن نرخ
 GBLUP با روش صفات قبلأ نيانجام شد. ا رانيا نيهلشتا

 يبررس مورد كمتر نمونه اندازه از استفاده با و ياتك مرحله
حال  ني). با اMohammadi et al., 2020( است گرفته قرار

 پيژنوت نييتع واناتيحاضر، با استفاده از تعداد ح قيدر تحق
 با مرتبط يهاژن و نشانگرها ييشناسا يبرا شتر،يشده ب

 .دشاستفاده  يجنگل تصادف تميصفات مذكور از الگور
مطالعه  نيشده در ا ييشناسا ديكاند يهاو ژن نشانگرها

 يژنوم يهاآزمونورود به  يبرا يخوب يدايكاند تواننديم
ماده و نر باشند و  يگاوها يمثلديبهبود عملكرد تول يبرا

صفات  يكيژنت يرا در مورد معمار يدياطلاعات جد
 ها ارائه دهد.آن يبهبود ژنوم يبرا يدمثليتول

 هامواد و روش

ركوردهاي مورد بررسي در اين مطالعه از  هاي فنوتيپي:داده
در سه فايل  كشور يدام داتيمركز اصلاح نژاد و بهبود تول

مجزا مربوط به اطلاعات تاريخ زايش، تاريخ تولد و تاريخ 
مثلي مربوط به صفات توليدها تلقيح تهيه شد. اين ركورد
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 نيا يبرادختران گاوهاي نر داراي اطلاعات ژنوتيپي بود. 
بر اساس سال ( ١٣٩٨تا  ١٣٨٠سال  ياز ركوردها قيتحق

ي هابود كه داده نيانتخاب ا نيا لي) استفاده شد. دلشيزا
. برخوردار بودند يشترياز صحت و دقت ب رياخ يهاسال

شكم اول تا سوم، در  يگاوها و هاسهيكوردها مربوط به تلر
ماه (شكم دوم)  ٣٢-٥٦ماه (شكم اول)،  ٢١-٤٤ يسن دامنه

 نيدر ا يبررس صفات مورد (شكم سوم) بودند. ماه ٤٥-٧٠ و
)، روزهاي باز AFCزايش ( نيمطالعه شامل سن در زمان اول

)DOزايي ()، فاصله گوسالهCI دختران يآبستن) و نرخ 
)DPR( .هاياطلاعات سالشامل شجره  لياطلاعات فا بود 

 نيزموجود در شجره  واناتيح و كل ١٣٩٨ تا ١٣٦٠
 نيدر امورد استفاده  رأس بود. ساختار شجره ٢٧٧٤١٨٣

  ت.شان داده شده اسن ١مطالعه در جدول 
ز ا پرت يهاو حذف داده يسازآماده يبراهاي آماري: مدل
و  SAS (9.4)، R (4.0.2)، RENUMF90 يافزارها نرم

 CFC رشجره از نرم افزا ليجهت آماده كردن فا
)Sargolzaei et al., 2006 .انسيوار يهامؤلفه) استفاده شد 
نواده از خا Gibbs2f90افزار نرم از استفاده باو  يزيب روش با

ارزش اصلاحي براي صفت  برآورد شدند. BLUPF90برنامه 
دل مبا استفاده از ها سن در زمان اولين زايش براي تليسه

   :تخمين زده شدآماري زير 
y௜௝ = µ + HYS୧+α୨ + e୧୨ 

 نيانگيم µ ،نظرمورد  ركورد صفت،  𝑦௜௝ اين مدل،كه در 
 فصل-سال-گله نيماiاثر  ،HYS୧ثابت شامل:  آثار ،كل

 e୧୨ و وانيح نيماjمربوط به  يشيافزا يكياثر ژنت ،α୨ ،شيزا
 .هستند 𝑦௜௝ مربوط به  ماندهيباق يتصادف آثار

ي براي اصلاح يهاارزش ،زير يريتكرارپذ مدل از استفاده با
 زايي و نرخ آبستنيصفات (روزهاي باز، فاصله گوساله

 مربوط به گاوهاي ماده برآورد شد: )دختران
y୧୨୩௟ = µ + HYS୧ + b(Age୧୨୩ − Age… )തതതതതതതതത + P௝ + Pe୩

+ α୩ + e୧୨୩୪ 

ميانگين  µ ،نظرمورد  ركورد صفت، y୧୨୩୪ اين مدل،كه در 
فصل -سال-امين گلهi، اثر HYS୧ :شامل ثابت آثار ،كل

در زمان زايش  سن، Age௜௝௞ ،امين شكم زايش𝑃௝، j ،زايش
، α୩ ،يدائم طيمح ياثر تصادف ،Pe௞متغير همبسته)، (عامل 

 آثار، e୧୨୩୪ و امين حيوانkاثر ژنتيكي افزايشي مربوط به 
اطلاعات آماري . هستند y୧୨୩୪تصادفي باقيمانده مربوط به 

، )Mean( ، ميانگين)Max(. ، بيشينه).Min( (تعداد، كمينه
- ) داده)S.D) و انحراف استاندارد (..C.Vضريب تغييرات (

ارائه  ٢ در جدول مثليتوليدبراي صفات  تجزيههاي مورد 
  .شده است

ارزش  :نر يگاوها يونيرگرس ريغ يمحاسبه ارزش اصلاح
 عنوانبه )deregressed proofs( اصلاحي غير رگرسيوني

با   DRPشود. در نظر گرفته مي GWASي مطالعات ورود
 و كد دستوري مربوطه "DRP"استفاده از بسته نرم افزاري 

  ).Garrick et al., 2009( دشمحاسبه  Rدر محيط 
 يپياطلاعات ژنوت ،حاضر قيدر تحق هاي ژنومي:داده

 نيهلشتا يرأس گاوها ٢٤١٩مربوط به  SNP ينشانگرها
   .شد اخذكشور  يدام داتيمركز اصلاح نژاد و بهبود تول ازنر 

 اطلاعات مربوط به فايل شجره  -١جدول 
Table 1. Information about the pedigree  

Parameter Number of animals 
Individuals in total 2774183 
Inbred animals in total 2020760 
Sires in total 28498 
Dams in total 1332556 
Individuals with progeny 1361054 
Individuals without progeny 1413129 
Founders 278081 

 

 براي صفات مختلف توليدمثلي تجزيههاي مورد اطلاعات آماري داده -٢ لجدو
Table 2. Statistical information of analyzed data for different reproductive traits 

Trait Number of Records Mean Min. Max. S.D. C.V.(%) 
CI (day)  943480 412.45 300.00 700.00 83.371 20.21 
AFC (day) 1355824 773.88 630.00 1200.0 97.340 12.57 
DO (day) 1283493 132.43 40.000 350.00 71.750 54.17 
DPR (%) 902031 25.163 -27.750 48.000 17.792 70.54 

CI: Claving interval; AFC: Age at first calving; DO: Days open; DPR: Daughter pregnancy rate 



  ١٠١)                                                                        ٩٥-١٠٩( ١٤٠٣تحقيقات توليدات دامي/سال سيزدهم/شماره اول/بهار 
 

 

اين در  .بودژنومي گاوهاي نر با يكديگر متفاوت  طلاعاتا
شده با تراكم پايين  تعيين ژنوتيپ گاو نر ١١٣ تعداد ،مطالعه

)20K< تراكم  گاو نر تعيين ژنوتيپ شده با ١٣٥٦)، تعداد
گاو نر تعيين ژنوتيپ  ٩٥٠و ) <20Kو  >60Kمتوسط (

   وجود داشت. )<60Kشده با تراكم بالا (
با توجه به تفاوت تراكم در   :شده گم يهاپيژنوت يجانه

شده  ييشناسا ينشانگرهاتعداد  ،نر يگاوها ياطلاعات ژنوم
بتوان تعداد  نكهيا ي. برابودمتفاوت  گريكديبا  زيها نآن

نمود از  كسانينر را  يشده در گاوها ييشناسا ينشانگرها
پس . دش) استفاده FImpute )Sargolzaei, 2014نرم افزار 
 هاداده يرو تيفيك كنترل أمجدد يجانه عملاز انجام 

 نر گاو ٢٤١٩ و نشانگر عدد ٤١٠٩٨ ،تينها در و دش انجام
  .ماند يباق

 ،تيفيانجام كنترل ك يبرا :ژنومي هايكنترل كيفيت داده
 ٥٠٩٤٣ ينر شامل گروه اول دارا ياز گاوها يسر كي

 يكه تعداد بود ينر يو گروه دوم شامل گاوها بودند نشانگر
 ٥٠٠٠٠از  شتريب زين يو تعداد ٥٠٠٠٠كمتر از  هاآناز 

 نرم افزار از هاداده هياول تيفيكنترل ك يبرا .ددارن نشانگر

PLINK )Purcell et al., 2007( تعداد لياز قب ييارهايمع و 
SNPتعداد  وان،يهر ح يشده برا پيتژنو نييتع ياه

 تعادل ،SNPهر  يازاشده به پيژنوت نييتع واناتيح
 مورد) MAF( نادر آلل يفراوان و) HWE( نبرگيوا-يهارد

 مربوط يژنوم يهاداده ونيلتراسيدر ف .گرفتند قرار استفاده
تر از كم هاآلل نادر آن يكه فراون يينشانگرها، اول گروه به

 .)Wiggans et al., 2010درصد بود حذف شدند (پنج 
ها كمتر از شده آن پيژنوت نييتع يكه فراوان يينشانگرها

كه نرخ  يي. نشانگرهاندو حذف شد ييشناسا درصد بود ٩٠
درصد بود  ٩٥ها كمتر از ها در نمونهآن شده پيژنوت نييتع

 ،تيدر نها ).Purfield et al., 2016و حذف شدند ( ييشناسا
  زا هانآ  HWEآزمون يداريمعن سطحكه  يينشانگرها

از  ياريعنوان معبه ،) et alPanetto ,.2017( بود كمتر ١٠-٦
 نيبد .كنار گذاشته شدند هاتجزيهاز  پيژنوت نييتع يخطا
 نشانگر ٩٥٥٥تعداد  ،مزبور يارهايبا توجه به مع بيترت

 يبرا ،سپس. شداستفاده  نشانگر ٤١٣٨٨حذف و از تعداد 
 ،مربوط به گروه دوم يژنوم يهاداده ونيلتراسيف

گروه اول  ينشانگرهادر نظر گرفته شد كه با  يينشانگرها
كه مشترك نبودند از گروه  يينشانگرهامشترك بودند و 

 ينشانگرهابتوان تعداد  نكهيا ي. براشدنددوم حذف 
 عملنمود  كسانيدر گروه دوم را با گروه اول شده  ييشناسا

 تيفيك كنترل يارهايمع مجددأ ،سپس. دش انجام يجانه
 گاو ٢٤١٩ تمامي ينشانگرها تعداد ،تينها در و دش اعمال

 .بود عدد ٤١٠٩٨ با برابر و كساني ،نر

الگوريتم  باها بر اساس ميزان اهميت SNPبندي رتبه
Random Forest: يجنگل تصادف تميالگور يژگيو نيترمهم 

 تياهم زانيبر اساس م هانشانگر يبند رتبهآن در  ييتوانا
 جهت توانيم يژگيو نيا ازاست.  پيدر ارتباط با فنوت هاآن

 زانيم. برد بهره تياهم زانيم اساس بر نشانگرها يغربالگر
 اطلاعات از يبرخكه  دشويصورت محاسبه م نيبد تياهم

 كي عنوانبه هاداده نيا شوند،ينم يريگنمونه هرگز
 نيكه ا كننديم عمل درخت هر يبرا يداخل اعتبارسنج
) سهي(خارج از ك OOB يبرآورد خطا راهاز  ياعتبارسنج

در دو  ينيبشيپ يدو خطا نيب اختلاف. شوديانجام م
و  تياهم زانيم ،مورد نظر SNPحالت حضور و عدم حضور 

كار  هدف از اين .دهديمربوطه را نشان م SNP ريتأث اي
داري با مشخص كردن نشانگرهايي است كه ارتباط معني

د و همچنين فيلتر كردن و ايجاد نصفت مورد نظر دار
كه با صحت بالايي  است اي كوچك از نشانگرهامجموعه

 ،د. اين عمل در اصطلاحننمايميبيني فنوتيپ را پيش
ناميده  رمجموعهيز انتخابي و ژگيو نتخاب، اريمتغ انتخاب

اهميت هر  ،). در نتيجهGregorutti et al., 2017شود (مي
صورت ميزان تأثيري كه روي صحت هتوان بنشانگر را مي

با  تجزيه رابطه با نحوه دربيني دارد، مشخص نمود. پيش
 Ranfog  افزار نرم از يجنگل تصادف تميالگور استفاده از

)Breiman, 2001 (دش استفاده نوكسيل طيمح در .
 توجه با يتصادف جنگل روش در مهم اريبس هايفراسنجه

 در شده استفاده ريمقاد و شده انجام منابع يبررس به
 ريمتغ تعداد يبرا يمناسب يدست بالا ريمقاد مقالات،
 درخت تعداد)، mtry( درخت گره هر در شده انتخاب

)ntree (يانيپا گره در مشاهدات كمترين اي اندازه كمترين و 
  .دش انتخاب )nodesize( هابرگ اي

  نتايج

 ريادمق كه دشويم مشاهده ٢ جدول اطلاعات به توجه با
دليل ست كه ا صفات بالا نيدر خصوص ا راتييتغ بيضر

 يقابل ركوردبردار ،صفات شتريباست كه  نيااين نتيجه 
 از و انجام محاسبات از راه و ميمستقريطور غبه و ستندين

. شونديمحاسبه م گريد يهاشاخص از يسر كي روي
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 نيا يپراكندگ در يتيريو مد يطيمح عوامل ،نيهمچن
  .دارند يشتريب، اثر صفات

 يبرا نمودارهاي منهتن :صادفيت جنگل-يادگيري ماشين
مثلي توليدصفات  اب رتبطم يهاSNPارتباط نشان دادن 

 نشان داده ١ها در شكل تليسه گاوهاي هلشتاين ماده و
 منابع انجام شده و در نظر يبررس به توجه با .شده است

 انجام هايتجزيهدر  تياهم زانيم شاخص دامنهگرفتن 
 ٨٠/٢مقدار آن برابر با  بيشترين كه قيتحق نيا در شده
 هيعنوان پابه ٥/١ به ميزان تياهم شاخص مقدار بود،
ر دبالا  تيبا اهم يتا تعداد نشانگرها شدانتخاب  اتسيمقا

 نكهيبه ذكر است با توجه به ا لازم .رنديگقرار  يحد معقول
 آثار يداريمعن ،يجنگل تصادف تميالگور هايتجزيهدر 

 تياهم زانيم بلكه رديگينم قرار يبررس مورد نشانگرها
 تياهم زانيفقط م نيبنابرا شود،يم گزارش نشانگرها

كه  يينشانگرها واست قرار گرفته  ينشانگرها مورد بررس
 يهارنشانگ عنوانبه بودند ٥/١ از بزرگتر هاآن تياهم زانيم

   .دندش مشخص مهم
 زبا استفاده ا مورد بررسي صفات با مرتبط نشانگرهاي مهم

در  اند.ارائه شده ٣ در جدول الگوريتم جنگل تصادفي
د شد. تعدامشاهده  با ميزان اهميت بالا نشانگر ٢١ مجموع،

 AFCهاي مهم در رابطه با صفت  SNPبيشتري از اين
اي هاي با ميزان اهميت بالا برSNPاز ميان  .ندمشاهده شد

 ٣م وموزوواقع در كر  نشانگر ،مثليصفات مختلف توليد
 ، نشانگر )AFC )ARS-BFGL-NGS-22647براي صفت 

-CI )ARS-BFGL-NGSبراي صفت  ١١واقع در كروموزوم 

 DOبراي صفت  ٥واقع در كروموزوم  ، نشانگر )114194
)BTA-74076-no-rs(  براي  ٢٦و نشانگر  واقع در كروموزوم

مشاهده شد.  )DPR )ARS-BFGL-NGS-32553صفت 
ژن  ٦٢شناسي ژني در مجموع نتايج حاصل از روش هستي

سايي را شنا نشانگرهااين Kb-250  در داخل و يا در فاصله
  كرد.

  بحث

 يگاوها يكه رو يقيدر تحق قبلي، يهاافتهيبر اساس 
 انجام شد ssGBLUPروش  باران يا نيهلشتا

)Mohammadi et al., 2020ييشناسا ي)، تعداد نشانگرها 
 داريمعن SNP ٣٣برابر با  يشده در رابطه با صفات بارور

روش  نيا راهكه از  يتيگزارش شد. لازم به ذكر است جمع
 پيژنوت نييتع واناتيح يقرار گرفته بود دارا يمورد بررس

حاصل از  جيحاضر بود. نتا قيشده به نسبت كمتر از تحق
-Hapmap54493مشابه ( ينشانگرها يدارا قيتحق نيا

rs29018712  وHapmap47041-BTA-54700 (يهاژن و 
، IFFO2 ،ALDH4A1، TAS1R2 ،PAX7( مشابه

KLHDC7A،CRIP1  وDPP6 (،حاضر يهاافتهي با كه بود 
 را شده مشاهده ينشانگرها تعدادمطابقت داشت. تفاوت در 

روش  يپارامترريغ تيبه اندازه نمونه متفاوت، ماه توانيم
با روش  سهيدر مطالعه حاضر در مقا يجنگل تصادف

 نيحد آستانه متفاوت در ا نييو تع ssGBLUP يپارامتر
- ژن ،حاضر قيتحق يهاافتهي اساس بردو روش اشاره كرد. 

  .است ريشرح زبه يمثلديتول صفات با مرتبط يها
نتايج حاصل از الگوريتم : شيزا نياول زمان در سن صفت

  شيزا نياول زمان در سن صفتبا  ارتباطجنگل تصادفي در 
روي  ARS-BFGL-NGS-22647نشان داد كه نشانگر 

نقش اساسي و  ،٨٠/٢ برابر با با ميزان اهميت ٣كروموزوم 
هايي كه در كند. يكي از ژنايفا مي صفت نيامهمي روي 

وجود  ARS-BFGL-NGS-22647 نشانگر Kb-250فاصله 
 نتاليميساست كه در گاوهاي گوشتي  MPZL1داشت ژن 

 ,.An et al( وسيله محققين ديگربه AFCصفت  يبرا

 يمختلف هاينژ ،٢كروموزوم  ) گزارش شده است. در2020
 PAX7ژن  ،هاآن نيارتباط داشتند كه از ب AFC با صفت

وجود اين ژن داشت. نقش اساسي در رشد و توسعه جنين 
 ،هااسپرماتوژنز طبيعي در موش براي حفظ باروري در

ژن ). Aloisio et al., 2014گزارش شده است (ضروري 
IFFO2  نقش اساسي در ساختار مولكولي  زيستي،از لحاظ

مولكولي  ساز و كارها دارد. اين ژن در گاوهاي ماده در سلول
با تشكيل  ارتباطنقش مهمي در  ،هاويژه تخمكبه

كند بلاستوسيت، جنين و طول مدت آبستني ايفا مي
)Kordowitzki et al., 2021.(  در بررسي صفتAFC 

هاي ژن ،الگوريتم يادگيري ماشين با استفاده از نلورگاوهاي 
MPZL1  وCD247 1207469 يكيزيف تيدر موقعkb 
 ٣كروموزوم  يرو ARS-BFGL-NGS-22647نشانگر 

ها در اين ژن ند.با اين صفت در ارتباط بود كه شد ييشناسا
گاوهاي ماده و نر باعث افزايش باروري و بهبود عملكرد رشد 

 ).Alves et al., 2022د (نشومي
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Fig. 1. Manhattan plots (GWAS) for age at first calving (AFC), days open (DO), calving interval (CI), and 
daughter pregnancy rate (DPR). The colored dots indicate the markers and the red line is the threshold of the 

markers with high importance score. 
زايي فاصله گوساله)، DOاز (ب)، روزهاي AFCبراي صفات، سن در زمان اولين زايش ( (GWAS) نمودارهاي منهتن -١شكل 

)CI( و ) نرخ آبستني دخترانDPR.( با ميزان اهميت بالا  هاي نشانگر آستانه حد ،قرمز خط و هانشانگردهنده نشان نقاط رنگي
  .است
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DO 

CI 
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 هاگاوهاي ماده و تليسهي شناسايي شده براي صفات توليدمثلي هاSNPميزان اهميت  -٣جدول 
Table 3. The importance score of identified SNPs for reproductive traits of cows and heifers  

Trait BTA SNP Position Importance 
score 

Symbols of nearby genes 

 3 ARS-BFGL-NGS-22647 1207469 2.80 MPZL1, RCSD1, CREG1, 
CD247, POU2F1  

 2 ARS-BFGL-NGS-37797 133986945 2.12 IFFO2, ALDH4A1, TAS1R2, 
PAX7, KLHDC7A   

 4 ARS-BFGL-NGS-102938 116467552 2.04 DPP6, Vault 
 16 BTB-01240789 70565112 1.83 RPS6KC1, ANGEL2, VASH2, 

FLVCR1 
AFC 12 Hapmap54493-

rs29018712 
 

10648444 1.73 OLFM4 

 
 

15 Hapmap47041-BTA-54700 49958907 1.53 OR52AB4, OR52J1, 
OR52J3D, OR51P1, 
OR51L1C, OR52S27 

 1 Hapmap52737-rs29021682 157579130 2.21 KAT2B, SGO1 
 6 BTA-03189-rs29010955 102495127 1.71 HSD17B11, NUDT9, 

SPARCL1, DSPP, DMP1 
 13 ARS-BFGL-NGS-14434 71987095 1.57 SRSF6, L3MBTL1, SGK2, 

IFT52 
CI 11  BFGL-NGS-114194 106245832 1.56 LCN12, PTGDS, CLIC3, 

PAXX, ABCA2 
 23 Hapmap30534-BTA-137081 14580054 1.51 LRFN2 
 27 Hapmap24404-BTA-139489 38672897 1.51 PSD3 

DO 5 BTA-74076-no-rs 76019053 1.84 ELFN2, MFNG, CADD10, U6, 
USP15  

 20 ARS-BFGL-NGS-46098 2951322 1.75 - 
 14 Hapmap51382-BTA-107906 38044172  1.52 PI15 
 15 BTB-00266941 70325855  1.52 LRRC4C, 5S_rRNA 
 23 ARS-BFGL-NGS-84065 46963476 1.66 LYPD6, LYPD6B, KIF5C, 

SLC35B3   
DPR 26 ARS-BFGL-NGS-32553 22977848  2.21 ARMH3, HPS6, LDB1, 

PPRC1 
 7 BTA-95616-no-rs 34011987  1.81 5S_rRNA, FAM170A 
 7 Hapmap33885-

BES9_Contig513_1348 
     
85176647  

 
1.51 

U2, 5S_rRNA, CRIP1 

AFC: Age at first calving; DO: Days open; CI: Calving interval; DPR: Daughter pregnancy rate  
  

سلولي از  زيستيدر تحقيقي كه روي بسياري از مسيرهاي 
جمله توسعه سلولي، عملكرد و حفظ سلولي انجام شد، نقش 

 زيستيعنوان ژن كليدي مؤثر بر مسيرهاي به CD247ژن 
 اي كه رويدر مطالعه ).Liao et al., 2015د (شمعرفي 

در گوسفندان مقاوم و حساس به  ريش كيسومات يهاسلول
 از يكيعنوان به CD247انجام شد، نقش ژن  ورم پستان

 پاسخ در ٣كروموزوم  يرو AFC صفت يبرا ديكاند يهاژن
 شدگزارش  Tهاي دهي سلولايمني و مسيرهاي سيگنال

)Bonnefont et al., 2010.(  در ارتباط با درصد چربي شير
بر اين  RCSD1نقش ژن  ،چيني در گاوهاي هلشتاين

در  ،همچنين ).Lu et al., 2022( شد داده نشانمؤثر  ،صفت
 گاو يپستان هايدر غده MicroRNA انيب يالگوهاارتباط با 

، نقش ژن رنديگيقرار م يردهيش مراحل ريتحت تأث كه

CREG1 با  ارتباطدر  بود، داريمعن ٣ كروموزوم يرو كه
 ريتكثباعث تقويت  ميرمستقيطور غبهكه  miR-31 انيب

 شدمعرفي  موثر شود،تمايز سلولي مي مهار و يسلول
)Wang et al., 2012 در مطالعات .(GWAS  نژاد گاوروي 

بر عوامل  ريتأثبا  POU2F1و  CREG1هاي نقش ژن ،نلور
مسيرهاي  كننده فعالفعاليت چندين ژن و  رونويسي

 يسلول زيتما يندهايو فرآ ريدر رشد، تكث ليدخ متابوليكي
با بررسي كه   ).Carreño et al., 2019( شده استگزارش 

هاي اصلي ينئپروت ءكه جز Oct1روي تنظيم بيان پروتيين 
شير هست و همچنين باعث توسعه غدد پستاني در حيوان 

 گرياز د ٦واقع بر كروموزوم  POU2F1 شود، نقش ژنمي
 نيپروتئي اين رو AFCدار در ارتباط با صفت يمعن يهاژن

اي مطالعه ).Abdel-Shafy et al., 2020( ه استدشگزارش 
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 نديساختار تاژك و فرآها در رابطه با كه روي جمعيت موش
 يعضوكه  ،ALDH4A1صورت گرفت، نقش ژن  بلوغ اسپرم

عنوان آنزيم كليدي به ،است دروژنازيده دياز خانواده آلده
 ,.Xiao et al( ه استشدگزارش  فرآيند بلوغ اسپرمدر 

از  از پستانداران ياريدر بس با بررسي صفت رشد ).2022
 Zhang( شده استگزارش  TAS1R2نقش ژن  ،جمله گاو

et al., 2012.( انجام  نلورهاي اي كه روي تليسهبا مطالعه
با نرخ آبستني و تعداد فوليكول RPS6KC1شد، ارتباط ژن 

 Júnior et( است شده مشخصها هاي آنترال در اين تليسه

al., 2017 مؤثر بر مراحل  زيستي). در بررسي مسيرهاي
 VASH2مختلف عملكرد تخمداني گاو، نقش كليدي ژن 

 ٤ نياولفاكتومدژن  ).Berisha et al., 2017د (شمشخص 
)OLFM4 (است  يخارج سلول كسيماتر نيكوپروتئيگل كي

صفت  باارتباط آن  كه تعلق دارد نيكه به خانواده اولفاكتومد
AFC، آپوپتوز،  ز،يتما ،يسلول ريدر تكثاين ژن . بود داريمعن

 اساسي نقش در گاو هابه پاتوژن يو پاسخ التهاب يچسبندگ
با  OLFM4ژن  ،همچنين .)Liu et al., 2012كند (ايفا مي

 Kramer et( سيسوئ ياقهوه يدر گاوها يردوشيسرعت ش

al., 2014هاي هندي در گاو بدني ) و با رنگ پوشش
)Choudhary et al., 2021 (.مرتبط است  

 با آنكه ارتباط  KAT2B ژن: ييزاگوساله فاصله صفت
 تياهم زانيبا م ١ كرموزوم يرو ييزاگوساله فاصله صفت

 عواملكننده عنوان  فعالبه شد، مشاهده ٢١/٢ برابر با
 ،هاستونيه ونيلاسياست حيتصح و ميدر تنظ ي،سيرونو

 يبوم يلاشه در گاوها تيفيدر بهبود ك ودارد  ياساس نقش
 Xiaoding et( كنديم فايا يمهم نقش ،ينيچ ينژاد گوشت

al., 2022ميدر تنظ مهمينقش  داراي ن ژناي ،)، همچنين 
سوخت  ،يسلول يو با رشد و بازساز زيستي استي ندهايفرآ

 ,.Lin et al( استمرتبط  يمنيا ستميو عملكرد س و ساز

 انجاماي كه روي گاوهاي نژاد گوشتي مطالعه در .)2022
 نيپروتئبر  ٦كروموزوم  يرو HSD17B11ژن  نقش شد،

 ميآنزنشان داده شد. اين مؤثر  ،١٧ دياستروئ يدروكسيه
 هامادهو  نرهامثل در ديمختلف تول زيستي يرهايدر مس

 يدهاياستروئ يسلول داخلمهم است و غلظت  اريبس
 ).Zhang et al ., 2022( كنديم ميرا تنظ رفعاليغ

در تحقيقي كه روي صفت رشد پشم و مو  ،همچنين
 ، موثرHSD17B11گوسفند مرينو انجام شد نقش ژن 

در بررسي كه روي  ).Sun et al., 2022( شده استگزارش 
صورت گرفته بود، نقش  هادر موش يعضلان بيآس ميترم

واقع در  CIصفت  يشنهاديعنوان ژن پهب SPARCL1ژن 
- به يسلول يدهگناليس مسيرهاي ميظدر تن ٦كروموزوم 

 نيپروتئ ) وTGFBفاكتور تبديل رشد بتا ( وسيله
 كه باعث تمايز سلولي) BMP7( ٧استخوان  كيمورفوژنت

در بررسي كه  ).Wang et al., 2019د (ششود، گزارش مي
 هايروي گاوهاي هلشتاين چيني انجام شد، نقش ژن

DSPP  و DMP1 مؤثر در تنظيم  پيشنهاديعنوان ژن به
). Lu et al., 2021( شده استگزارش  رشد و نمو استخوان

تحقيقي كه روي جمعيت باكتري اشريكلاي صورت گرفت، 
 نيپروتئ ككه ي ،)Lcn12( ١٢ نيپوكاليلنقش ژن 

و همچنين در فرآيند فيزيولوژي  است ميديدياپ ياختصاص
ه كند، گزارش شدمهمي ايفا ميهاي نر نقش باروري گونه

روي  GWAS). با انجام مطالعات Peng et al., 2010( است
در ناحيه  LRFN2ژن  ريثأت ،مريكاييآگاوهاي هلشتاين 

BTA23  بيني توان با قابليت پيش ارتباطكروموزومي در
 ه استگزارش شد انزايي دخترانتقال براي صفت مرده

)Cole et al., 2011 روي صفت مقاومت كنه ). در تحقيقي
 Santos et( ه استشدگزارش  LRFN2نقش ژن  ،در گاو

al., 2022 .(  
 مسيركه از  ييهاژنن يمهمتر يكي از: زبا يروزها صفت
دست هباز ب يصفت روزها يبرا ي ژنيشناسيهست يبررس
-BTAنشانگر  250kbكه در فاصله است  USP15ژن  آمد

74076-no-rs كروموزوم يرو ٨٤/١ برابر با تياهم زانيم با 
نقش ژن  ،با مطالعه روي جمعيت گاوها .شد ييشناسا ٥

USP15 سلولبر  موثرعنوان نشانگرهاي زيستي نوين به -

 ه استگزارش شدساز پستان گاو شيپ/ياديبن يها
)Choudhary et al., 2021.( ريمسبا بررسي  ،همچنين 
شده مشخص نقش كليدي اين ژن  ،TGF-β نگيگناليس

  ). Eichhorn et al., 2012( است
 ،يريش ر اصلاح نژاد گاود: دختران يآبستن نرخ صفت

بر بهبود  رگذاريثأت عوامل نيگاو نر از مهمتر حيانتخاب صح
است  يمثلديو تول يديصفات تول يگاو برا يهاگله يكيژنت

مناسب به صفات مختلف  يدهكه بتواند با وزن ياريو مع
كمك  يسودآور بيشترينبه هدف اصلاح نژاد و  دنيدر رس

نرخ  ، صفتدر حال حاضر .تكند، شاخص انتخاب اس
 در. است گنجانده شده شاخص انتخاب در دختران يآبستن

و  ARMH3، PPRC1، LDB1 يهاژن ،حاضر قيتحق
HPS6  250در فاصلهKb  نشانگرARS-BFGL-NGS-

 ٢١/٢برابر با  تياهم زانيم با ٢٦ كروموزم يرو 32553
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كه روي  يامطالعه در. شدند ييشناسا صفت نيا يبرا
 ARMH3گاوهاي شيري نيوزلند صورت گرفت، تأثير ژن 

اين ژن  زيستيمثلي و همچنين عملكرد روي صفات توليد
دهي مرتبط با تنظيم عملكرد دستگاه گلژي در سازمان

 استشده دار گزارش طور معنيو لپيدها به نيپروتئانتقال 
)Jayawardana et al., 2023 .(ژن  ،يقيتحق در

FAM170A شده است.گزارش مرتبط  نرهاباروري در  با 
 يسازاسپرم و يمورفولوژ در ياساس نقش داراي ژن نيا

روي  كه در تحقيقي ،). همچنينDevlin et al., 2020( است
در توليد ليپيد  ARMH3زرده تخم مرغ صورت گرفت،  ژن 

 ,.Zhang et al( نمايدايفاي نقش مي تولينوزياليديفسفات

2023.(   

  گيري كلينتيجه

 ٢١ ،با استفاده از الگوريتم جنگل تصادفي ،در مجموع

 مثليبا ميزان اهميت بالا براي صفات مختلف توليد نشانگر
 ،شناسي ژنروش هستي با استفاده از ،شد. سپسمشاهده 

 نيا شناسايي شدند.ي كانديد مهمي براي اين صفات هاژن
 صفات يبرا مختلف يستيز يرهايمس و ندهايها در فرآژن

 .دارند نقش پستانداران در اتيخصوص ريسا و يبررس مورد

صفات  يشنهاديپ يهاژن ،مطالعه حاضر ،يطور كلبه
 را نيماده هلشتا يها و گاوهاسهيتلمربوط به  يدمثليتول

 يكيژنت يمعمار مورد در را يدياطلاعات جد و ييشناسا
 يهاژن دهد.يها ارائه مآن يژنوم بهبود يبرا صفات نيا

 نياول زمان در سن صفت يمطالعه برا نيشده در ا ييشناسا
وانند مورد استفاده تيمهم بوده و م يريش يدر گاوها شيزا

يد شده در مطالعه يتأ يهانشانگر ،همچنين. رنديگقرار 
هاي ژنومي به آزمونهاي خوبي براي ورود اكانديد ،حاضر

و  در گاوهاي شيري هستند براي صفات مختلف باروري
ها براي ارزيابي صفات تراشهتوانند در طراحي نشانگرها مي

با استفاده از  .دنمثلي مورد نظر مورد استفاده قرار گيرتوليد
نتايج حاصله و شناسايي جايگاهاي ژني مؤثر بر اين صفات 

به پيشرفت ژنتيكي صفات باروري در گاوهاي  وانتمي
  هلشتاين دست يافت.
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