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  كيدهچ
در انتهـاي سـانترومري كرومـوزوم    ) DGAT1( كه يك ژن كانديـد بـالقوه   ه استمشخص شد QTLدر طرح هاي نقشه يابي در سال هاي اخير 

نقـش اصـلي را در   ) DGAT( سيل گليسرول اسيل ترانسفرازآبا كد كردن آنزيم دي  DGAT1ژن. براي درصد چربي و توليد شير وجود دارد 14شماره 
، و منجر به جايگزيني آلانـين   DNAدر مولكول  ايجاد يك جهش تك نوكلئوتيدي باعث تبديل گوانين به آدنين. ري گليسيريد و چربي شير داردسنتز ت

گاوهـاي   نمونـه خـون از   398در ايـن پـژوهش   . داردتوليـد و تركيـب شـير     روي زياديوجود اين جهش اثر . گردد مي DGATبه جاي ليزين در آنزيم 
يـك   PCR واكـنش  انجـام  بـا . با استفاده از روش نمكي انجام پـذيرفت  DNAسپس استخراج  ،استانهاي تهران و اصفهان جمع آوري گرديد هلشتاين

بـر اسـاس نحـوه    . انجام شد  PCR-RFLP تعيين ژنوتيپ جمعيت با استفاده از تكنيك . اين ژن تكثير گرديد 8جفت بازي از اگزون شماره  411قطعه 
و  )A(داراي يك آلـل جهـش يافتـه     KAافراد . تيپ وحشي هستند KKافراد  مورد انتظار بود كه، KK ،KA ،AAسه نوع ژنوتيپ  CfrIبرش آنزيم 

فرد داراي  136و  KAفرد داراي ژنوتيپ  KK  ،226فرد داراي ژنوتيپ  36نتايج اين تحقيق نشان داد كه . داراي دو آلل جهش يافته هستند  AAافراد
 305همچنين ميزان اثر اين ژن روي توليد شـير   .برآورد گرديد 63/0برابر با  Aو فراواني آلل  37/0برابر Kفراواني آلل بنابراين . باشندمي  AAژنوتيپ 

  .درصد معني دار بدست آمد 1/0روز در سطح
  
  توليد شير، گاو هلشتاين ، DGAT1،PCR-RFLPژن: كليدي ه هايواژ
  
    1 مقدمه

 18830وزارت جهـاد كشـاورزي، تعـداد     رسـمي  طبق آخرين آمار
راس گاو شيرده در كشور  2048563واحد صنعتي گاو داري با ظرفيت 

طـي  توان دريافـت كـه    مي 1با توجه به شكل  .مشغول فعاليت هستند
  . توليد شير داراي يك روند رو به رشد بوده است 87تا  83هاي  سال

وز سرانه مصـرف  توليد شير در كشور اما هن افزايشيروند  وجودبا 
سرانه مصرف شير در كشور . شير از حد استاندارد جهاني پايين تر است

                                                            
گروه علوم دامي، دانشكده دانشياران  و به ترتيب دانشجوي كارشناسي ارشد - 4و1،2

  كشاورزي، دانشگاه شهيد باهنر كرمان
   ):hmd_kh_ko@yahoo.comEmail             :نويسنده مسئول -(*
  ، دانشكده كشاورزي، دانشگاه صنعتي اصفهانعلوم داميگروه  استاديار- 3
بخش تحقيقات ژنوميكس، مديريت منطقه شمال كشور  مربيو  استاديار -6و5
  ، پژوهشكده بيوتكنولوژي كشاورزي)رشت(

حالي كه سرانه مصرف شير باشد در  مي كيلوگرم95 براي هرنفر برابر با
 كيلوگرم در سال 350كيلوگرم و در اروپا برابر با  169برابر با در جهان 

تـوان دريافـت كـه    با توجه به آمار و اطلاعات موجود مي). 1(باشد  مي
اهداف اصلاح نژادي در ايران بايسـتي بـراي افـزايش توليـد شـير در      

لذا مطالعه و بررسي ژن هايي كه روي توليد . كشور برنامه ريزي گردد
نظـر بـه    .يابـد  مي و تركيب شير نقش موثري دارند اهميتي دو چندان

اينكه آنزيم هايي مانند دي آسـيل گليسـرول اسـيل ترانسـفراز نقـش      
بررسي خصوصيات ژن هـاي كنتـرل    .داردموثري در سنتز چربي شير 

كننده اين آنزيم و مطالعه ارتباط آنها با خصوصيات شير و ميزان توليد 
 در جهت شناسايي و توسعه انتخاب به كمـك نشـانگر  مهم گامي  ،آن

در صـورت  و  شـير در صـنعت توليـد شـير اسـت      صـفات بهبود  جهت
 تركيـب بـا ميـزان توليـد و    DGAT1 ژنمشاهده رابطه معني دار بين 

شير، مي توان از اين ژن جهت انتخاب و تدوين برنامه هـاي اصـلاح   
  .گاو هاي هلشتاين بهره برد در نژادي
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  )واحد هزار تن( 1387تا سال  1383ميزان توليد شير از سال - 1شكل

  
در برنامه هاي اصلاح نژاد گاو شيري توليد شير، درصـد چربـي و   

ژنتيـك كمـي    مبتني بر تئين در گذشته با كمك روش هايدرصد پرو
مسـئول  براي آشكار سـازي نـواحي كرومـوزومي    . )7( افته اندبهبود ي

بـا جزئيـات بيشـتر، نقشـه هـاي      تغييرات در صـفات مهـم اقتصـادي    
و آنهـا را بـراي پـويش ژنـومي      ،)12( پيوستگي در گاو بوجود آمده اند

را ) QTL(ه هـاي صـفات كمـي    جمعيت ها به كار برده اند تـا جايگـا  
بـراي درصـد    هـايي  QTL ،در پروژه هاي نقشه يـابي . شناسايي كنند

، بـه ويـژه در جمعيـت هـاي     14چربي و توليد شـير روي كرومـوزوم   
 نقشــه يــابي مطالعــاتدر ). 22و  4(شــده اســت  شناســاييهلشــتاين 

، )DGAT1(مشخص شد كه ژن دي آسيل گليسرول اسيل ترانسفراز 
اسـت يـك ژن كانديـد     واقـع  14اي سانترومري كروموزوم كه در انته

موتاســيون تــك نوكلئوتيــدي كــه منــتج بــه ). 10( بــالقوه مــي باشــد
مـي   )K232A(جايگزيني غير محافظت شده ليزين به وسيله آلانـين  

. روي توليد شير و تركيبات آن ايجاد مي كنـد قابل توجهي را شود اثر 
جهـش  ( DGATAآلـل  نسـبت بـه   ) آلل جهش نيافتـه (DGATKآلل 

 10/46درصــد پــروتئين و  08/0درصــد چربــي،  34/0حــدود  )يافتــه
كند، در حاليكه توليد شير و پـروتئين  كيلوگرم چربي بيشتري توليد مي

از آنجا كه توليد ). 10( كيلوگرم كاهش مي يابد 64/5و  316به ترتيب 
نژاد  شير همراه با اجزاي شير پارامترهاي غالبي در برنامه هاي اصلاح

گاو شيري در گذشته بوده اند، لذا بررسـي و تعيـين خصوصـيات بـروز     
ــران  DGAT1در ژن  K232Aجــايگزيني  در گاوهــاي هلشــتاين اي

 تكنيـك باتوجه به ارزان و آسان بودن  .امري ضروري به نظر مي رسد
PCR-RFLP، هـاي   جهت بررسي چند شكليتوان از اين تكنيك  مي

ا تصويري از تنوع موجود در جمعيت بـه  ت كردژني در جمعيت استفاده 
، نشـان دادنـد كـه در نـژاد     )21(ريپـولي و همكـاران    .)3( دست آيـد 

باعث افزايش چربي شير و ژنوتيپ  تيپ وحشيهلشتاين ژنوتيپ هاي 
در پژوهشـي  . هاي جهش يافته، منجر به كاهش چربي شير مي گردد

نيوزيلند انجام شاير  كه روي گاوهاي شيري نژاد هلشتاين، جرسي و اير
روي چربـي و پـروتئين شـير بـراي      در اين مكان ژنيشد، اثر ژنوتيپ 

همچنين اثر ژنوتيـپ   .نژاد هلشتاين و جرسي معني دار گزارش گرديد
 .)24( روي توليد شير در نژاد اير شـاير معنـي دار تشـخيص داده شـد    

را بـه   DGATK و  DGATA، فراواني آلل هاي )2(نقدي و همكاران 
در جمعيت ماده گاو هاي هلشتاين استان  23/0و  77/0برابر با  ترتيب

 AAو  AA ،KAاصفهان گزارش كردند، همچنين فراوانـي ژنـوتيپي   
در ايـن پـژوهش   . تخمين زده شد 06/0و  34/0، 60/0به ترتيب برابر 

روي صفت توليد شير بر اسـاس دو بـار    DGAT1اثر چند شكلي ژن 
، )11(حسين پور و همكـاران   .ديددوشش در روز بي معني گزارش گر

در پژوهشي كه روي گاو هاي نر استان خراسان انجام دادند، فراوانـي  
. تخمين زدنـد  79/0و  21/0برابر با  DGATK و  DGATAآلل هاي 

و ارزش اصـلاحي  DGAT1 همچنين ارتباط بين چند شكلي جايگـاه  
 ـ. معني دار گزارش كردند 01/0توليد شير را در سطح  ر نقـش  علاوه ب

روي صفات توليد و تركيـب شـير، ايـن ژن داراي     DGAT1موثر ژن 
، ذخيره چربي ماهيچـه  )14(اثرات معني داري روي صفات توليد مثلي 

براين با تعيين ژنوتيپ بنا. دارد، )17(و تردي گوشت ، )23() ماربلينگ(
توان ژنوتيپ هاي مورد نظر با توجـه بـه اهـداف     مي جايگاه مورد نظر

  .خاب نمود و فراواني آلل مطلوب را در جمعيت افزايش دادنتااصلاحي 
  
  روش ها و مواد

نمونه خون از گله هاي فكـا، امـداد، نـامفر،     398در اين پژوهش 
دهيران، رضايي، زرين هيو، لبن، تكنوشير، تليسه نمونه و گل شـهر از  

بـا   DNAاسـتخراج  . استان هاي اصفهان و تهران جمع آوري گرديـد 
نمونه هـاي اسـتخراج   ). 18و 15( وش نمكي انجام گرفترز استفاده ا

 DNAنـانوگرم   50شده با استفاده از دستگاه اسپكتروفتومتر بر اسـاس 
براي انجـام   .رقيق شدند با استفاده از آب دوبار تقطير در هر ميكروليتر

  ): 13( از آغازگرهاي رفت و برگشت زير استفاده گرديد PCRواكنش 
5′-GCACCATCCTCTTCCTCAAG-3′ 
5′-GGAAGCGCTTTCGGATG-3′  
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077528EU1بـا شـماره     DGAT1جايگاه قابل ذكر است كه   

1 
سـيكل هـاي   ). 26( به ثبت رسـيده اسـت   NCBIدر بانك اطلاعاتي 

  : به صورت زير انجام گرفت PCRحرارتي 
 ، دقيقه 5درجه سانتيگراد به مدت  94 يدما: اوليه واسرشته سازي

 60درجـه سـانتيگراد و بـه مـدت      94در  ازيواسرشته سبا  چرخه 35
درجه سانتيگراد و سنتز در  60ثانيه در دماي  60ثانيه، اتصال به مدت 

 7به مـدت : سنتز نهايي .ثانيه 60درجه سانتيگراد و به مدت  72دماي 
در حجـم   PCRواكـنش  ). 13( درجه سـانتيگراد  72دقيقه و در دماي 

 5/1ژنــومي و  DNAانوگرم نــ 100ميكــرو ليتــر و بــا اســتفاده از  15
ميلـي   MgCl2 ،4/0ميلـي مـولار    10X ،5/1بافر  PCRميكروليتر از 

 1 و DMSOدرصـد   5پيكو مول از هـر آغـازگر،    dNTP ،6/0مولار 
بـه   DMSOدرصـد   5افـزودن  . پليمـراز انجـام شـد    Taqواحد آنزيم 

واكـنش  با انجام . دو آلل را مي دهد براي هر واكنش اجازه تكثير برابر
PCR  ــه ــازي از ژن   411قطع ــت ب ــده  DGAT1جف ــه دربرگيرن ، ك

براي شناسايي تغييرات آلـل  . است تكثير مي شود K232Aجايگزيني 
ــدي   ــاي نوكلئوتيـ ــان هـ  DGAT1 ،5ژن  10434و  10433در مكـ

به مدت  CfrI واحد از آنزيم برشي 2تكثير شده با  DNAميكروليتر از 
محصـولات بـرش   . شـد درجه سانتيگراد هضم  37ساعت در دماي  3

و در نهايت ژل آگـارز   شدنددرصد الكتروفورز  2داده شده در ژل آگارز 
با آنزيم برشي بريده نمي K آلل . ديبا اتيديوم برومايد رنگ آميزي گرد

 ژنـوتيپي،  محاسبه فراواني هاي آللـي، . بريده خواهد شد Aشود و آلل 
ميـزان  وينبـرگ،  -آلل هـاي واقعـي و مـوثر، بررسـي تعـادل هـاردي      

شاخص هاي شانون و نئـي بـا اسـتفاده از نـرم افـزار       ،هتروزيگوسيتي
Pop Gene 20و 19( انجام شد .(  

  
  آناليز آماري 

در  اثـر ژنوتيـپ هـا    SAS 9.2نرم افزار  GLMرويه با استفاده از 
ثابت روي ركـورد هـاي فنـوتيپي مـورد بررسـي قـرار        قالب يك مدل

روز  305توليد شـير بـر اسـاس    ركورد براي صفات  273تعداد . گرفتند
)Milk305( توليد شير بر اساس وزن بلوغ ،)MilkME (  و توليد شير بـر

از مركـز اصـلاح و بهبـود شـير     ) Milk2x(اساس دوبار دوشش در روز 
  .جمع آوري گرديد

  :مدل استفاده شده در اين پژوهش شامل پارامترهاي زير بود
Y=µ+Gi+ S ij+ Mijk+Nijkm+Cijkmn+eijkmnr 

Y : روز 305بــردار مشــاهدات شــامل توليــد شــير براســاس توليــد در 
)Milk305( ،    توليد شير بر اسـاس دو بـار دوشـش در روز )Milk2X( ، 

 ـا: Gاثر ميـانگين،  : ME Milk (، µ(بلوغ  اساس وزن توليد شير بر ر ث
اثر اولين : Cماه تولد،  اثر: Nاثر سال تولد، : Mاثر گله، : S، ها ژنوتيپ

قابل ذكر است كه چون تمـامي افـراد مـورد    . اثر خطاe   و سال زايش
                                                            
1 - Accession Number 

مطالعه در دوره اول شير دهي بوده اند اثر دوره شير دهي در مدل وارد 
ژنوتيپ ها با اسـتفاده از آزمـون تـوكي     مقايسات ميانگين. نشده است
  .انجام شد

  
  برآورد اثرات افزايشي و غالبيت

   AsRemlده از نرم افـزار  ميزان اثرات افزايشي و غالبيت با استفا
در اين قسمت ژنوتيپ ها امتيازي بندي مي شود، . )9( برآورد گرديدند

و ضريب رگرسيون امتياز بر ركوردها به عنوان اثر افزايشـي و غالبيـت   
برابـر  K براي برآورد اثرات افزايشي، امتياز آلل. در نظر گرفته مي شود

 KKنابراين امتياز ژنوتيـپ برابر صفر در نظر گرفته شد، ب Aيك و آلل 
 برابر با صفر درنظر گرفته  AAو ژنوتيپ 1برابر  KA، ژنوتيپ  2برابر 
 KK ،KAبراي برآورد اثرات غالبيـت امتيـاز ژنوتيـپ هـاي     . شود مي
   ).5( به ترتيب برابر با صفر، يك و صفر در نظر گرفته شد AAو

  
 نشان دادن اثر ژن به شـكل واريـانس بـا اسـتفاده از مـدل     

                       3كاهشي و 2كامل

كنيم و در  مي را در مدل وارد ژنوتيپ هادر اين روش يك بار اثر  
كنـيم از تفـاوت اخـتلاف     مـي  از مـدل حـذف   ژنوتيپ هـا اثر  بار دوم

تـوان واريـانس    مـي  ميانگين مربعات باقيمانده مدل كامـل و كاهشـي  
  ).6( محاسبه كرداز رابطه زير  ناشي از ژن را

MS Reduce Model – MS Full Model  / MS Reduce Model   =  2 σ  
  

   نتايج و بحث
روشي مناسب براي شناسايي جهش تـك   -RFLP PCRتكنيك 
در ايـن روش  . باشـد  مـي  DNAشناخته شده در مولكول نوكلئوتيدي 

شناخته شده باشد، تا آنـزيم برشـي    بايد جايگاه جهش و نوع آن كاملاً
بـا  . ايي جهش ايجاد شده مورد استفاده قـرار گيـرد  مناسب براي شناس

استفاده از اين روش مي توان افراد جمعيت را براي جايگـاه ژن مـورد   
نظر تعيين ژنوتيـپ نمـود و تصـويري از تنـوع موجـود در جمعيـت را       

و  -RFLP PCRبا توجه به ساده بـودن انجـام روش  ). 3(بدست آورد 
يكـي از  . آزمايشگاهي بهره بـرد  پائين آن مي توان در هر هزينه نسبتاً

معايب اين تكنيك وقت بـري آن در هنگـام هضـم آنزيمـي      بارزترين
برخي از آنزيم هاي برشي مورد استفاده در ايـن تكنيـك بـراي    . است

هضم قطعه مورد نظر و شناسايي جهش، نياز به دمـا و زمـان زيـادي    
  .دارند

  

 
                                                            
2 - Full model 
3 - Reduce model 
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  PCRو واكنش  DNAنتايج استخراج  
بـا   DNAآمده از اسـتخراج، جهـت ارزيـابي     محصولات به دست

استفاده از الكتروفورز با ژل آگارز و رنگ آميـزي بـا اتيـديوم برومايـد     
وجـود بانـد هـاي شـارپ و بـدون اسـمير       . مورد بررسي قرار گرفتنـد 

. به خـوبي انجـام شـده اسـت     DNAمشخص كرد كه عمل استخراج 
م آلـودگي  ز عدو باند نشان اد هيچ كشيدگي در فاصله بين چاهك نبو

و عدم وجود باند اضـافي در پـائين ژل، نشـان     پروتئين ها در نمونه ها
دهنده عدم وجود ناخالصي مربوط به اسـيد هـاي نوكلئيـك ديگـر در     

به منظور تائيد تكثير قطعه مورد نظـر، محصـولات    ).15( نمونه ها بود
PCR    آگـارز مـورد ارزيـابي قـرار    با استفاده از الكتروفـورز بـروي ژل 
بـا كمـك اسـتفاده از     جفت بـازي  411مشاهده تنها يك باند . گرفتند

نشان دهنده تكثير درست قطعه انتخـاب شـده از    ،  PUC Mix 8لدر
  . بود PCRو صحت انجام  DGAT1ژن  8اگزون شماره 

  
  فورز نمونه هاي هضم شده با آنزيمنتايج حاصل از الكترو

استفاده از آنزيم  شده با PCRهمان طور كه بيان شد نمونه هاي  

CfrI  درجه مورد هضـم قـرار گرفتنـد،     37ساعت در دماي  3به مدت
قابـل   KK ،KA،AAكه بر اساس نحوه برش آنزيم سه نـوع ژنوتيـپ  

يـك آلـل    داراي KA، بـدون جهـش افـراد    KKافراد . مشاهده بودند
  .در هر دو آلل آنها جهش صورت گرفته است AAو افراد  يافتهجهش 

جفـت بـازي داراي بانـد هسـتند،      411ا در ناحيـه  افرادي كه تنه
افرادي . جهش در آنها رخ نداده است و به شكل وحشي باقي مانده اند

جفت بازي داراي بانـد   208يا  203جفت بازي و 411كه در دو ناحيه 
هستند، هتروزيگوت مي باشند و تنها در يك آلل آنها جهـش رخ داده  

جفت  208و  203و باند در ناحيه است و در نهايت افرادي كه داراي د
 مي باشند به ايـن معنـا كـه در    جهش يافتهبازي هستند، هموزيگوت 

به علت نزديك بـودن دو قطعـه   . هردو آلل آنها جهش روي داده است
به شكل يك باند ضخيم روي ژل   AAجفت بازي افراد  208و  203

  ).3شكل(آگارز قابل تشخيص هستند 
  
  

 

    
   DNAنتايج استخراج  -2شكل                   PCR             محصولات   - 1شكل                                     

  

  
  نتايج حاصل از الكتروفورز نمونه هاي هضم شده با آنزيم - 3شكل
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  تعداد ژنوتيپ ها در گله ها  -1جدول 

تليسه  رضايي  دهيران  لبن  فكا  تكنوشير  جمع
  گله  كميته امداد گل شهر  يوزرين ه  نامفر  نمونه

  ژنوتيپ

36  1  4  4  9  1  2  2  2  6  5  KK 
 

226 11  44  21 27 35 19 20  15  14  20  KA 

136  7  22  6  13  3  8  26  17  14  20  AA 
 

  عجم  45  34  34  48  29  39  49  31  70  19  398
  

  تفكيك ژنوتيپي گله ها
ــبه  ــزان  محاسـ ــوتيپي، ميـ ــي، ژنـ ــاي آللـ ي فراوانـــي هـ

  2و نئي 1اخص هاي شانونهتروزيگوسيتي و ش
، KKفرد داراي ژنوتيـپ   36فرد تعيين ژنوتيپ شده  398از بين  
. بوده اند  AAفرد داراي ژنوتيپ  136و  KAفرد داراي ژنوتيپ  226

  .جزئيات بيشتري از تعيين ژنوتيپ افراد را نشان مي دهد 2جدول
 100نمونـه،   398 در پژوهش انجام شده، جايگاه مورد مطالعـه در 

ميزان فراواني آللـي محاسـبه شـده بـا     . رصد چند شكلي نشان دادندد
، كـه فراوانـي   )8(فراواني آللي محاسبه شده توسط گوتير و همكـاران  

 محاسـبه كـرده بودنـد تقريبـا     64/0و  36/0برابر با  Aو  Kهاي آلل 
همچنين فراواني هاي آللـي بدسـت آمـده، بـا نتـايج       .مطابقت داشت

 A و K، كه فراواني هاي آللي )2(همكاران  حاصل از پژوهش نقدي و
در . گـزارش كردنـد،  تقريبـا همخـواني دارد     77/0و  23/0را برابر بـا  

، انجـام گرفـت ميـزان    )16(پژوهشي كه توسط لاكـورت و همكـاران   
. محاسـبه گرديـد   39/0و  26/0هتروزيگوسيتي مشاهده و مورد انتظار 

بـه  ) 56/0(اين پـژوهش   بيشتر بودن مقدار هتروزيگوسيته مشاهده در
و تركيب ژنتيكي متفـاوت   دليل تفاوت در تعداد نمونه هاي دو تحقيق

بود كه اكثر ژنوتيپ  اي نتايج بدست آمده به گونه .باشد مي جمعيت ها
ها به صورت هتروزيگوت بودند و بيشترين فراواني ژنوتيپي را به مقدار 

 ،)25(مكـاران  به خود اختصـاص دادنـد كـه بـا نتـايج تـالر و ه       56/0
شاخص هاي شانون و نئي، نشـان   يمقادير نسبتا بالا. مطابقت داشت

  .باشد مي از ميزان تنوع ژنتيكي بالا در جمعيت مورد مطالعه
  

  ند شكليمعيار هاي چ 
ي كه براي تعيين ميزان چند شكلي جايگـاه هـا اسـتفاده    هايمعيار

نتايج مربـوط بـه   . مي باشد مي شود تعداد آلل واقعي و تعداد آلل موثر
 مربوط بـه جايگـاه    3اين دو معيار همراه با مقادير محتواي چندشكلي

                                                            
1 - Shannon 
2 - Nei 
3 -  Polymorphism Information Content 

DGAT1 نشان داده شده است  3در جدول .  
يه و تحليل هاي پيوستگي به ميزان براي تجز كارايي يك نشانگر

آن بستگي دارد، كه توسط اين آماره اندازه  )PIC( چند شكليمحتواي 
 برآورد گرديد 49/0برابر با  PICاين پژوهش مقدار  در. شود مي گيري

باشند اندازه گيري  آللي مي 2ها داراي سيستم  SNPاما به دليل اينكه 
انـدازه  . اين آماره براي اين نشانگر ها داراي اهميت چنداني نمي باشد

گيري اين آماره بيشتر براي نشانگر هاي ريزماهواره كه در هر جايگـاه  
بـا   .باشـند حـائز اهميـت اسـت     مي) آلل 11تا (ادي آلل داراي تعداد زي

هاي مشاهده شده و موثر در جايگـاه مـورد بررسـي     توجه به تعداد آلل
گردد كه كارايي آغازگرهاي مـورد اسـتفاده    براي جمعيت، استنباط مي

 .توان از اين آغازگرها در مطالعات بعدي استفاده نمود خوب بوده و مي
  

  وينبرگ -آزمون تعادل هاردي 
مورد مطالعـه   هوينبرگ در جايگا -به منظور بررسي تعادل هاردي

و نسبت درست نمايي استفاده  اين جمعيت از دو آزمون كاي اسكوردر 
مـورد   جايگـاه . كه از هر دو آزمون نتايج مشابهي حاصـل شـد  . گرديد
اين مطلب . وينبرگ خارج بود -در اين مطالعه از تعادل هاردي بررسي

ا است كه شرايط لازم براي جمعيت در حـال تعـادل ماننـد    به اين معن
در جمعيت مورد نظر وجود ندارد كه دلايـل  ... عدم مهاجرت، جهش و 

احتمالي آن را مي توان به علت نمونه گيـري از جمعيـت دانسـت كـه     
خود يك نوعي انتخاب و عامل بر هم زننده تعـادل اسـت و همچنـين    

هـا نيـز    ل ژنتيكي بين زيرجمعيتعدم تلاقي هاي تصادفي و عدم تباد
قابل ذكـر اسـت   . مي تواند سبب بروز عدم تعادل در اين جمعيت باشد

هاي صنعتي انتخـاب   چون جمعيت مورد مطالعه در اين پژوهش از گله
شده بود و در اين گله ها بنا بـر نيـاز خـود از پـايوت اسـپرم و تلقـيح       

 هـا  در اين جمعيتكنند، بنابراين نوعي مهاجرت مصنوعي استفاده مي
ها در گله هاي صنعتي به صورت تصـادفي  ضمنا آميزش. رخ مي دهد

بنـابراين  . پـذيرد ها به شـكل انتخـابي انجـام مـي    نيست بلكه آميزش
وينبـرگ در پـژوهش حاضـر دور از     -انحراف جمعيت از تعادل هاردي

مقادير كاي اسـكوار و نسـبت درسـت نمـايي بـه ترتيـب       . انتظار نبود
بـراي هركـدام بـه      Pهمچنين ارزش. برآورد گرديدند 3/18و  71/17

  .بدست آمد 000019/0و  000026/0ترتيب برابر با 
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 DGAT1بررسي تنوع ژنتيكي ژن  -2جدول 

  ژن          فراواني آللي                   فراواني ژنوتيپ ها           هتروزيگوسيتي                شاخص           
      DGAT1            K      A               KA     AA     KK         2Obs        1Exp           شانون        نئي               

6612/0 4684/0 46/0 56/0 09/0  56/0  34/0  63/0  37/0     
1 - Exp :هتروزيگوسيتي مورد انتظار    

Obs-2 : هتروزيگوسيتي مشاهده شده  
  

  معيار هاي چند شكلي -3ول جد
 جايگاه آلل واقعي آلل موثر  محتواي چندشكلي

49/0  8812/1 2 DGAT1 
 

  نتايج حاصل از آناليز آماري 
  

  نتايج حاصل از آناليز آماري -4جدول
P ارزش F اثر ژنوتيپ  صفات ارزش

S*** 18/9  0001/0 305Milk  
N.S  11/2  1230/0 2XMilk  
N.S  95/1  1443/0 EMMilk   

 
دهد كه اثر ژنوتيپ روي توليد شير بـر   مي نتايج بدست آمده نشان

باشد كه با نتـايج گريسـارت و همكـاران     مي روز معني دار 305اساس 
، )2(نقدي و همكاران  .مطابقت دارد ،)24( و اسپلمن و همكاران ،)10(

را روي صفت توليـد شـير دو بـار دوشـش بـي       DGAT1 نيز اثر ژن 
قابل ذكـر  . د كه تاييد كننده نتايج بدست آمده استمعني گزارش كردن

را روي  DGAT1، نيز ارتباط ژن )11(است كه حسين پور و همكاران 
درصد معنـي دار گـزارش    1صفت ارزش اصلاحي توليد شير در سطح 

  . باشد مي كردند كه حاكي از تاثير اين جايگاه در توليد شير
  

و آزمون مقايسات  )LSM( برآورد ميانگين حداقل مربعات - 5جدول
  ميانگين براي صفت توليد شير 

AA  KA KK 
/  ژنوتيپ 
  صفات

ab80/497±13/7260  b88/487±05/7860  a39/675±22/7119  ***305Milk 
88/266±86/8547  91/261±50/8470  58/362±08/8119  MEMilk  
02/233±33/7370  68/228±37/7280  57/316±85/6977  2xMilk 

  
در ارتباط با صفتي كه معني دار شده است   LSM١مطالعه برآورد 

پژوهش هاي انجام شده نشان مي دهند كـه  . باشد مي نيز قابل توجيه
باعـث افـزايش   A باعث افزايش توليد چربي و پروتئين و آلـل   Kآلل 

هاي بدست آمده در ارتباط  LSMدر بررسي ). 10(گردد  مي توليد شير
                                                            
1 - Least square means 

ر مـي رود افـراد كـه داراي ژنوتيـپ     با توليد شير، همان طور كه انتظا
AA    هستند نسبت به افرادي كـه داراي ژنوتيـپKK   هسـتند داراي

داراي توليـد    AA توليد شير بيشتري مي باشند، بدين ترتيب كه افـراد 
 22/7119±39/675داراي توليــد  KKو افــراد  80/497±13/7260
، )2006(كه نتايج بدست آمده با نتـايج ريپـولي و همكـاران     باشند مي

اما نكته قابل توجه اين اسـت كـه افـراد هتروزيگـوت     . همخواني دارد
باشند، كه بيشـتر   مي 05/7860±88/487داراي بيشترين ميزان توليد 

تـوان بـا معنـي دار شـدن اثـر       مي بودن ميزان توليد هتروزيگوت ها را
نتايج حاصـل  . براي صفت توليد شير توجيه كرد) 7-3در قسمت( غلبه

دهد كه تفاوت هاي بين ژنوتيپ  مي نگين نشانمقايسات ميا از آزمون
روز  305باعث ايجاد اثر معني دار براي توليـد شـير    KAو KKهاي 

  .گرديده است
  

  نتايج حاصل از برآورد اثرات افزايشي و غالبيت
  )Aدر مقابل آلل Kآلل (برآورد اثرات افزايشي -6جدول
  صفات  اثر افزايشي  خطاي استاندارد Tآزمون 

51/0-  6/301 03/154 -  305Milk  

52/1-  4/134 8/203-  2XMilk  
50/1-  19/154 25/231-     MEMilk   

  

 AAدر مقابل ژنوتيپ هاي KAژنوتيپ :برآورد اثرات غالبيت -7جدول
   KKو 

  صفات  اثر غالبيت  خطاي استاندارد Tآزمون 
56/2+  87/369 88/946+  305Milk  

73/0+  85/164 84/119+  2XMilk  
77/0+  09/189 13/145+   MEMilk   

  
تـوان دريافـت كـه     مي 7و  6در  جدول هاي  Tبا بررسي مقادير 

مقـادير  ( اثرات افزايشي  براي هيچكدام از صفات معني دار نمي باشـد 
اثر غلبه تنها بـراي توليـد    ).باشد مي معني دار Tبراي آزمون  2بالاي 

 با توجه به همـين مطلـب  . روز معني دار شده است 305شير بر اساس 
توان بيشتر بودن مقدار توليد شير در هتروزيگوت هـا بـا توجـه بـه      مي

  .ها توجيه كرد LSMبرآورد 
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  برآورد واريانس ناشي از ژن در جمعيت 
  
مدل هاي كاهشي و   ميانگين حداقل مربعات صفات براي -8جدول

  كامل
MS Full Model  MS Reduce Model صفات 

5017607 5059108 305MILK 
1102384 1102587 2XMILK  

5/1445208 8/1446069 MEMILK   
  

MS Reduce Model – MS Full Model  / MS Reduce Model   =  2 σ  
  MS Full Modelو A  برابر بـا   MS Reduce Model اگر در اين رابطه

شي ار ژن بـه  بيانگر ميزان واريانس نا 9جدول شماره باشد،  B برابر با
  .باشد مي صددرشكل 
  

  محاسبه واريانس ناشي از ژن به شكل درصد  -9جدول
[(A-B)/A]×100   (A-B)/A A-B صفات 

820322/0 008203/0 41501 Milk305*** 
018393/0  000184/0 8/202 MILK2X 
0596/0 0006/0 3/861 MILK ME 

  

نتايج حاصل از واريانس ناشي از ژن بيان كننده اين مطلب اسـت  
در جمعيـت بـه وسـيله     )Milk305( اعظـم واريـانس صـفت    كه بخش

با توجه به اين كه صـفت مـورد   . شود مي كنترل 1DGAT ژن جايگاه
و توسـط جايگـاه هـاي زيـادي      باشد مي ت پلي ژنيكامطالعه جز صف
به اين معنا كه هر كدام از اين جايگاه هـا بخشـي از   ( كنترل مي شود

اما با اين حال ) كنندترل ميواريانس مربوط به صفت را در جمعيت كن
در نتايج حاصل از اين بخش، نشان دهنده اثـر قابـل توجـه  ايـن ژن     

 1DGAT  ژن براي درك بهتـر ميـزان اثـر جايگـاه    . باشد مي جمعيت
توان صفاتي را كه اثر ژنوتيـپ بـراي آنهـا معنـي دار و بـي معنـي        مي

مثـال،  بـه عنـوان   . تشخيص داده شده است را مورد مقايسـه قـرار داد  
، ميزان واريانس ناشـي از ژن  روز 305ي صفت توليد شير بر اساس برا

درصد برآورد گرديد در حالي كه براي صفت توليـد شـير    82/0برابر با 
بر اساس دو بار دوشش در روز واريـانس ناشـي از ژن فقـط برابـر بـا      

قابل ذكر است كه نتايج بدست آمـده در  . درصد تخمين زده شد 01/0
تنها براي صفتي حائز اهميت است كـه   واريانس ناشي از ژن ارتباط با

تشخيص داده شده است و بـراي سـاير   اثر ژنوتيپ روي آنها معني دار 
    .باشند جهت گزارش دارد و داراي ارزش نمي صفات صرفا
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