
 
 

 

 1396 بْـبر، 114 ؼوبرُ

تك  هبييمصرف خوراک بب چندشكل يمبندهتوجيه واريبنس ژنتيكي صفت ببق

 ترانسكريپتوم گبو هلشتبين ي( كشف شده بر روSNPنوكلئوتيدي )

 چكيذُ       

اًذ. هطبلعبت پَيػ ٍ كبرآهذتريي ابسار بِ ًصادي تبذيل ؼذُ  تريي( اهرٍزُ بِ هْنSNP ) ًَكلئَتيذي تك ّبيچٌذؼكلي

كل شًَم ٍ اًتخبة شًَهي دٍ كبربرد هْن در اصلاح ًصاد دام ّعتٌذ كِ ّر دٍ هبتٌي بر تعييي شًَتيپ تعذاد بعيبر زيبدي از 

كِ جبيياز آىاًذ. ّبي بب تراكن ببلا از ايي ًؽبًگرّب در صٌعت گبٍ ؼيري ارائِ ؼذُآرايِّب ّعتٌذ. بذيي هٌظَر ايي جبيگبُ

ّبيي از شًَم اظت كِ رهسگر بَدُ ٍ در ًْبيت بِ يك فرآٍردُ پرٍتئيٌي ترجوِ ٍ تراًعكريپتَم تٌْب حبصل رًٍَيعي بخػ

بر َاًٌذ ارزغ اصلاحي شًَهي را برآٍرد كٌٌذ. ّبي هَجَد در ايي هٌبطق ًيس بْتر هي ت SNP احتوبلابيبى هي ؼًَذ، 

اي از ّب بر رٍي تَالي تراًعكريپتَم ًوSNPًَِفْرظتي از ، samtoolsبب اظتفبدُ از بعتِ ًرم افساري اظبض ايي فرضيِ، 

 در RFI)ّب در تَجيِ ٍاريبًط شًتيكي صفت ببقيوبًذُ هصرف خَراک )جوعيت گبٍ هبدُ ّلؽتبيي آهريكب كؽف ٍ ظْن آى

 RNA-Seqّبي  ّبي ّلؽتبيي اظتراليبيي ارزيببي ؼذ. ايي تراًعكريپتَم بب ّورديفي ٍ هكبى يببي خَاًػجوعيتي از تليعِ

بر رٍي تَالي تراًعكريپتَم جوعيت  SNPًؽبًگر  53478بر رٍي شًَم هرجغ گبٍ تؽكيل ؼذ. در هجوَع، يك فْرظت ؼبهل 

اًذ. فْرظت يبفت ؼذُ بب ايلَهيٌب در ًظر گرفتِ ًؽذُ SNPّبي ّب در طراحي آرايِهَرد هطبلعِ كؽف ؼذ كِ بيؽتر آى

ًؽبًگر هؽترک داؼت. ايي فْرظت هؽترک ًتَاًعت ظْن بيؽتري از ٍاريبًط شًتيكي   6336آرايِ بب تراكن ببلا ايلَهيٌب تٌْب 

ّبي هبتٌي بر تَالي ؽف ؼذُ  در پيػ بيٌيّبي كصفت ببقيوبًذُ هصرف خَراک را تَجيِ ًوبيذ. پيؽٌْبد هي ؼَد جبيگبُ

 كل شًَم بِ كبر بردُ ؼًَذ تب بْتر ارزيببي گردًذ.

 .(، تشاًؼىشيپتَم، گبٍ ّلـتبييRFIهلشؾ خَسان ) يوبًذٍُاسيبًغ طًتيىي، ثبل يِتَخ(، SNPچٌذؿىلي ته ًَولئَتيذي ): يذيكل ّبيٍاشُ
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 هقذهِ     

تَاًذ ثِ دسن ثْتش ػبص ٍوبسّبي حذ ٍاػظ هيبى  هيتشاًؼىشيپتَم

ّحبي   ثيٌحي   طًَتيپ ٍ ـٌَتيپ ووه ًوبيذ ٍ كحتت ٍ دلحت پحيؾ   

ٍ اًتخحبة ثحشاي ثحِ    طًَهي سا وحِ اهحشٍصُ هْوتحشيي اثحضاس اسصيحبثي   

ثْجحَد ثخـحيذُ ٍ پيـحشـت طًتيىحي سا    ،ًظادگشاى داهحي هحي ثبؿحذ   

تش ًوبيذ. عحوٍُ ثحش ايحي، اػحتفبدُ ًىحشدى اص حدحن ثحب يي اص        ػشيع

ّبي ٍُيظُ دادٍ ثِيبثي ًؼل خذيذ   ّبي حبكل اص ـٌبٍسي تَاليدادُ

تشاًؼىشيپتَهي دس اكوح ًظاد حيَاًبت اّلي، ثحِ هعٌحبي اص دػحت   

ويفيحت اػحت. ًتحبيح   ّبي دليحك ٍ ثحب   دادى يه هٌجع خذيذ اص دادُ

1الوعبسؾ اخضاي پشٍطُ دائشُ
DNA    دّحذ وحِ ثحشخوؾ   ًـبى هحي

گشدد ٍلحي دس    دسكذ طًَم سًٍَيؼي هي 80ّبي لجلي حذٍد داًؼتِ

ّحب ثحِ كحَست   دسكذ اص ايحي سًٍَيؼحي    5تب  3ًْبيت ، تٌْب حذٍد 

                                          

1
 Encyclopedia of DNA Elements (ENCODE) 

mRNA    گشدًححذ ثححبلي هبًححذُ ٍ ثححِ پححشٍتئيي تشخوححِ )ثيححبى( هححي

(Pennisi ،2012) ثخححؾ صيححبدي اص .RNA  ِسًٍَيؼححي ؿححذُ ثحح

سٍد ًمحؾ تٌیيوحي ثحش   هبًذ ٍ احتوبل هيثبلي هي 2كَست ًبسهضگش

؛ 2009ٍ ّوىحبساى،    Ponting) ّبي طًَم داؿتِ ثبؿٌذؾػبيش ثخ

Wang ٍ Chang ،2011) خبهعيت تشاًؼىشيپتَم ثِ حذي اػت .

هعتمذًذ هحي تحَاى ثحِ     ENCODEوِ هتمميي دسگيش دس پشٍطُ 

وِ اص  RNAخبي طى، تشاًؼىشيپت )سًٍَؿت(، يعٌي لغعِ اي اص 

ٍ    DNAسٍي  ٍاححذ    وذ هي ؿَد سا ثِ عٌَاى ٍاحذ ثٌيحبدي طًحَم 

 ُ ّحبي تشاًؼحىشيپتَهي ثحِ اؿحىبل   اػبػي تَاسث پيـٌْبد وحشد. داد

يبثي ّب حبكل تَاليگشدًذ وِ آخشيي ًؼل اص آى هختلؿ تَليذ هي

RNA (RNA-Seq)3تش اص تش ٍ وويهي ثبؿٌذ. ايي دادُ ّب دليك

                                          
2
  noncoding RNA (ncRNA) 

3
  RNA Sequencing (RNA-Seq) 

Animal Science Journal (Pajouhesh & Sazandegi) No 114  pp: 169-182  

Genetic variance explanation of Residual Feed Intake (RFI) by SNPs discovered on transcriptome of 

Holstein cows 
By: Mohammad Hossein Banabazi

1
, Ardeshir Nejati Javaremi

1
*, Ikhide G. Imumorin

2
,Mostafa Ghaderi 

Zefrei
3
,Seyed Reza Miraei Ashtani

1
 

1: Department of Animal Science, Faculty of Agricultural Science and Engineering, College of Agriculture & 

Natural Resources, University of Tehran, Karaj, IRAN. 

2: Department of Animal Science, Cornell University, College of Agriculture and Life Sciences, Ithaca, New 

York, USA. 

3: Department of Animal Science, University of Yasouj, Faculty of Agriculture, 74934, Yasouj, IRAN. 

Received: March 2016                                                                Accepted: May 2016  

In recent years, Single Nucleotide Polymorphisms (SNPs) has been the most important and efficient 

tool in animal breeding. Genome-wide Association Studies (GWAS) and Genome-enabled 

predictions (genomic selection) are two major applications of SNPs in animal genetics and breeding 

that both relay on genotyping a lot of SNPs. Some high dense (HD) SNP arrays have been applied 

particularly in dairy cattle for this purpose. Since transcriptome is resulted only from transcription of 

coding genomic regions and finally expressed into a protein, the SNPs located on transcriptome may 

estimate breeding values well. Based on this hypothesis, SNP discovery was done on a transcriptome 

assembled from aligning and mapping of RNA-Seq reads on bovine reference genome for an US 

Holstein cow population by samtools package. Then, the contribution of the discovered SNPs in 

explanation of genetic variance for Residual Feed Intake (RFI) trait in Australian Holstein was 

evaluated based on  variance components analysis. It was discovered 53478 SNPs that the most 

weren’t on the current Illumina bovine SNP arrays. Only 6336 discovered SNPs were shared with 

Illumina bovine HD array. This reduced SNP panel was low dense and therefore could not capture 

genetic variance of RFI larger than Illumina bovine high dense SNP Chip. It's suggested to applying 

the discovered SNPs on transcritome in genomic predictions based on whole genome sequencing 

with no limitations for the number of shred loci with the current Illumina SNP arrays. 

Key words: Single Nucleotide Polymorphisms (SNP), Genetic variance explanation, Residual Feed Intake 

(RFI), Transcriptome, Holstein cow 
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ٍ ّوىححبساى،  Wang؛ Flintoft ،2008) ثبؿححٌذاًححَاد ديگححش هححي

ؿحذُ )يحب   سًٍَيؼي mRNA. اػبع ايي سٍؽ ثش ثشؽ ول (2009

( ثحِ لغعحبت   5يحب وحل اگحضٍم    4عجحبست ديگحش وحل تشاًؼحىشيپتَم   ثِ

ّحبي   يبثي ايي لغعبت ثحب اػحتفبدُ اص چحبسچَة   ٍ تَالي 6تشوَچه

؛ Haas  ٍZody ،2010اػحتَاس اػحت )    NGSپشثشًٍحذاد   ٍ  7ـٌي

Marguerat ٍ Bahler  ،2010 .) تفبٍت هيضاى سًٍَيؼي دس ثيي

، ثحِ كحَست تفحبٍت دس تعحذاد دـعحبت   RNA-Seqّبي خَاًؾ

)ًوبيححذ يححبثي ثححِ سٍص هححي لغعححبت ثححِ ٌّگححبم تححَالي    8خححَاًؾ

Wilhelmٍ  ،ثححب ثححِ دػححت آهححذى يححه هعيححبس   (2009ّوىححبساى .

گيحشي ثيحبى طى، ايحي سٍؽ سا هحي تحَاى    عذدي ثؼيبس دليحك اًحذاصُ   

 ّوىحححبساى، ٍ Mortazavi) ًيحححض ًبهيحححذ 9آًحححبليض ثيحححبى طى ديديتحححبلي

2008)  . 

هَلىحححَلي دس ػحتفبدُ اص اعوعحححبت طًتيىحي هجتٌحححي ثحش ًـحححبًگشّبي   ا

ّبي ّبي اكوح ًظاد گبٍ ثِ عٌَاى اثضاسي ثشاي ثْجَد اًتخبةثشًبهِ

ّحبي تحَالي   ـٌَتيپي هشػَم سٍ ثِ اـضايؾ ثَدُ اػت. ظَْس ـٌبٍسي

-ّبي هحشتجظ ثحب طى   يبثي خذيذ ـشكتي تبصُ ثشاي ؿٌبػبيي ٍاسيبًت

اًذ. عليحشؼن ػحيش ًضٍلحي   ّبي هَثش ثش كفبت التلبدي پذيذ آٍسدُ

تَالي يبثي، تَالي يبثي ول طًَم يب ّحذؾ لحشاس دادى هٌحبعك   ّضيٌِ 

يحبثي   ّب ثؼيبس گشاى اػحت. تحَالي   ثضسي ٌَّص ثشاي اوثش آصهبيـگبُ

تش ثشاي ؿٌبػبيي تعذاد ثؼيبس اي اسصاىهجتٌي ثش تشاًؼىشيپتَم، گضيٌِ

ًوبيذ  اسائِ هي ػججيّبي صيبدي چٌذؿىلي ٍ اهىبى وـؿ ٍاسيبًت

(Djari  ،اسصيبثي2013ٍ ّوىبساى .)دس دام 11ٍ اًتخبة طًَهي 10-

ّحبي هجتٌحي ثحش طًحَم اص سٍي طًَتيحپ تعحذاد   ثيٌيپيؾّب ثش اػبع 

يحب ثحِ اختلحبس    12صيبدي ًـبًگش )چٌذؿىلي ّبي ته ًَولئَتيذي

SNP   ثشسػحي   ( وِ پيؾ اص آى هيضاى تبثيش ّش يه ثب كحفت هحَسد

ؿحَد. ايحي   دس يه خوعيت هشخع ثحشآٍسد ؿحذُ اػحت، اًدحبم هحي   

عححَس ػححبدُ هجتٌححي ثححش خوححع خجححشي اثححشات ايححي   ّححب ثححِ ثيٌححي پححيؾ
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Single Nucleotide Polymorphisms (SNP) 

( GEBVؿذُ ) ثيٌي ًـبًگشّبػت وِ اسصؽ اكوحي طًَهي پيؾ

. (2001ّوىحححبساى،  ٍ Meuwissen)ثحشاي ّحححش ـحشد خَاّحححذ ثحَد   

استجبط هيحبى ًـحبًگش ٍ كحفت هحَسد هغبلعحِ پحغ اص   ثشّن خَسدى 

گزؿت چٌحذ ًؼحل ٍ ًيحبص ثحِ ثحشآٍسد هدحذد اثحشات ًـحبًگشي دس         

خوعيت هشخع، اـضايؾ خغبي هتبػجبت ّوشاُ ثحب اـحضايؾ تحشاون   

   ِ ّحبي هتبػحجبتي   ّحب، پيیيحذگي   ًـبًگشّبي هَخَد ثحش سٍي تشاؿح

اًذن  ًبؿي اص عذم تَاصى ثيي تعذاد هـبّذات ـٌَتيپي )سوَسدّب(

ٍ تعذاد ثؼيبس صيبد طًَتيپ ًـبًگشي ثِ دػحت آهحذُ ثحِ اصاي يحه   

ؿَد(، ًجحَدى اهىحبى   ّضاس خبيگبُ ّن هي 700ـشد )وِ حتي ثبلػ ثش 

گؼححتشؽ اثححشات ًـححبًگشي حبكححل اص يححه خوعيححت هشخححع ثححِ   

ّبي ّذـي وِ ثب آى تفبٍت ًظادي داسًذ، دس ًیحش ًگحشـتي    خوعيت

ت اص ّحش خبيگحبُ، دس ًیحش   اثشات هتيغحي هحَثش ثحش تعحذاد سًٍَؿح   

ّبي ًـبًگش هَسد اػحتفبدُ ٍ   ًگشـتي اثشات ؼيشاـضايـي هيبى خبيگبُ

ّبي پحيؾ    ّب ٍ ... اص خولِ چبلؾػتبتيه خبيگبُثِ ٍيظُ اثشات اپي

ٍ  ؛ 2006Hayes، ّبػحت ) Schaefferسٍي ايي ًَد  پيؾ ثيٌي

 (.  2009ّوىبساى، 

وبسگيشي آى-هي ٍ ثِّبي طًَثب دادُ ّبي RNA-Seqتلفيك دادُ

ّبي طًَهي سايحح هوىحي اػحت ثحِ سـحع   ّب ٍ اًتخبةّب دس اسصيبثي

ّبي گفتِ ؿذُ ثيبًدبهذ ٍ صهيٌحِ ػحبص ٍسٍد ثحِ   ثشخي اص هتذٍديت

سٍ، ًحظاد حيَاًحبت اّلحي گحشدد. اص ايحي    علش پؼبطًَهي دس اكوح

SNP   ثحش سٍي    ّذؾ اص اًدبم هغبلعِ حبضحش، وـحؿ ًـحبًگشّبي

mRNA ًَيؼحي ؿحذُ )تشاًؼحىشيپتَم( ٍ ثشسػحي هيحضاى   سٍ تَالي

اؿتشان ـْشػت ثِ دػحت آهحذُ ثحب تشاؿحِ ّحبي سايحح، ٍ وحبسثشد        

ّحبي طًحَهي ثحشاي   دػحت آهحذُ دس پحيؾ ثيٌحي   ـْشػت هـتشن ثِ

( اػت. ايي ّذؾ ثب ايحي   RFI) 13كفت ثبليوبًذُ هلشؾ خَسان

وححِ خححبييپححيؾ ـححشم تعشيححؿ ؿححذُ اػححت وححِ احتوححب  اص آى   

ّحبيي اص طًحَم اػحت وحِ   تٌْب حبكل سًٍَيؼي ثخؾتشاًؼىشيپتَم 

سهضگش ثَدُ ٍ دس ًْبيت ثِ يه ـحشآٍسدُ پشٍتئيٌحي تشخوحِ ٍ ثيحبى   

ّبي هَخحَد دس ايحي هٌحبعك ًيحض احتوحب     ؿًَذ، ثٌبثشايي SNPهي

ثْتش هي تَاًٌذ اسصؽ اكحوحي طًحَهي سا ثحشآٍسد وٌٌحذ. اص ػحَي   

اًذ وحِ دس   ع ؿذُّب دس هٌبعمي ٍال خبيي وِ ايي SNPديگش اص آى

اًحذ احتوحب  ثحشاي   يه ؿشايظ هتيغي خبف سًٍَيؼي ٍ ثيبى ؿذُ

                                          13
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ّبي طًَهي دس آى هتيظ هٌبػت تشًذ. دس ًْبيت،  ـْشػتي اسصيبثي

اي اص ّحححبي هَخححَد ثححش سٍي تحححَالي تشاًؼححىشيپتَم ًوًَححِ SNPاص 

-RNAّحبي   خوعيت گبٍ هبدُ ّلـتبيي آهشيىب ثب اػتفبدُ اص دادُ

Seq  ُ ٍ عولىحشد آى ثحش سٍي دادُ ّحبي طًحَهي ٍالعحي    اسائِ ؿحذ

 گشدد.اسصيبثي هي

 ّبهَاد ٍ رٍغ    

ًوًَحِ    40ادؼبم هشثَط ثِ  RNA-Seqّبي  دس ايي هغبلعِ اص دادُ

 آهشيىحب اػحتفبدُ    ٍيؼىبًؼحيي داًـحگبُ   ّلـتبيي هضسعِ اص گبٍ هبدُ 

( تَليذ ؿحذ.   2012ٍ ّوىبساى ) Huangّب دس هغبلعِ  ؿذ. ايي دادُ

ِ   هٌیَس تَليذ دادُثِ  ّحبي خحَى   ّبي هزوَس، حدحن ثشاثحش اص ًوًَح

اًفشادي ثوـبكلِ پغ اص اخز اص ػحيبّشي دهحي ثحب ّحن هخلحَط ٍ   

يبثي  اص هخلَط هزوَس اًدبم ؿذ. تَالي RNAػپغ اػتخشاج ول 

mRNA  ُ ؿححشوت  Genome Analyzer IIx ثححب دػححتگب

Illumina    آهشيىححب( اًدححبم ؿححذ. دادُ ّححبي هشثَعححِ اص ليٌححه( 
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Traces/study/?acc=SRP0

( ثبًححه ّححبي وَتححبُ )SRAدس ثخححؾ آسؿححيَ خححَاًؾ    (26487

دسيبـحت     NCBIاعوعبتي هشوض هلي اعوعبت ثيَتىٌَلحَطي يحب   

ثحِ    14خَاًؾ وَتبُ خفتي 21078477 . دادُ هَسد آًبليض ؿبهلؿذ

 ثَد.  خفت ثبص 75 عَل

َ دس هتيظ ػيؼتن عبهل ليٌحَوغ    توبم آًبليضّب ( Ubuntu) اٍثًَتح

ثِ خبعشحدن ون كشـب ثشاي   sraـشهت اًدبم ؿذًذ. 14.04ًؼخِ 

ٍ ثشاي آًبليض هٌبػت اػت ّبي اعوعبتي ثش سٍي ثبًه ثبسگزاسي 

 تحشيي هشػحَم ديگش تجذيل گشدد وِ يىي اص  ّبيـشهتاثتذا ثبيذ ثِ 

-fastqاػت. ايي تجذيل ثحب اػحتفبدُ اص دػحتَس    fastq ّب ـشهتآى

dump   ص هدوَعِ ًشم اـضاسا sratoolkit  ًِؼخ ubuntu64 

. وٌتححشل ويفيححت دادُ ّححب ثححب اػححتفبدُ اص ًححشم   اًدححبم ؿححذ  2.5.2

 12ًؼخِ تتحت ليٌحَوغ اًدحبم ؿحذ.     FastQC v0.11.3اـضاس

بثي، اص خولِ هتتَي آداپتَسّبي هَسد اػحتفبدُ دس تحَالي يح   پبساهتش 

دس ّش خَاًؾ، تعذاد ًَولئَتيذّبي خَاًحذُ ًـحذُ ٍ    GCهتتَي 

، تَصيحع   15ّبي ثب ٍـَس ثيؾ اص حذويفيت خَاًؾ ّش ثبص ، خَاًؾ

ثش سٍي دادُ ّب ثشسػحي   ٍ ...  16ّبي تىشاسيعَل خَاًؾ،  خَاًؾ

ّب ػحٌديذُ ؿحذ. پحغ اص ٍيحشايؾ   ٍ ويفيت ثب تَخِ ثِ هدوَد آى
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، ثحشاي اعويٌحبى اص ثْجحَد ويفيحت دادُ ّحب    ثبس ديگشدادُ ّب ًيض يه

ٍيشايؾ دادُ ّب ثحب اػحتفبدُ اص ًحشم اـحضاس     وٌتشل ويفيت اًدبم ؿذ.

Trimmomatic 0.33  .ايي هشحلحِ ؿحبهل ححزؾ   اًدبم گشديذ

ّححبي  خححَاًؾ)وَتححبُ ًوححَدى( ٍ حححزؾ يححب ٍيححشايؾ    آداپتَسّححب

دس ٌّگحبم   وحبس سـتحِ   ِ ثح  آداپتَسّحبي ثبؿذ. ـْشػحت    ويفيت هي ثي

ٍ ثب تَخحِ ثحِ     هَسد ًيبص 17ّبي تـىيل وتبثخبًِ ًدبم تَالي يبثي ٍا

پحيؾ ـحشم دس    ثحِ كحَست   دػتگبُ هَسد اػتفبدُ ثشاي تَالي يبثي 

ححذالل عحَل    .(TruSeq2-PE.faثشًبهِ لشاس دادُ ؿحذُ اػحت )   

دس ًیحش گشـتحِ ؿحذ )عحَل    50خَاًؾ هَسد لجَل پغ اص ٍيحشايؾ   

-ّحن خفحت ثحبص ثحَدُ اػحت(.    75ّوِ خَاًؾ ّب پيؾ اص ٍيشايؾ 

ثحب    خَاًؾ ّبي وَتبُ ثش سٍي طًَم هشخحع  19ٍ هىبى يبثي 18سديفي

ثحِ عٌحَاى     bowtie2وحِ اص   ،   Tophat2اػحتفبدُ اص ًحشم اـحضاس   

سديفي ٍ هىبى يبثي . ّناًدبم ؿذ ،وٌذوٌٌذُ اػتفبدُ هي ّوشديؿ

هي اًدبهحذ. دس ايحي    20ّب ثِ تـىيل )اػوجلي( تشاًؼىشيپتَمخَاًؾ

. ثحَد آى ًيحبص    ًَيؼحي ٍ ًيض اعوعحبت حبؿحيِ   هشحلِ ثِ طًَم هشخع 

سٍص ؿححححذُ ايححححي اعوعححححبت اص ثبًححححه    ثححححِآخححححشيي ًؼححححخِ 

اخححز گشديححذ. دس ايححي هغبلعححِ اص طًححَم      ensemblاعوعححبت

ٍ ـبيحل حبؿحيِ    fastaدس ـشهت ( 81ايؾ )ٍيش  UMD3.1هشخع

21. وـحؿ اػحتفبدُ ؿحذ    gtfآى دس ـشهحت    ًَيؼحي 
SNP     سٍي ثحش

ثحب اػحتفبدُ اص ًحشم   ّحب   ٍ ـيلتش ًوحَدى آى  ؿذُ تـىيل تشاًؼىشيپتَم

. اًدححبم ؿححذ   samtools 0.1.19    ٍBedtoolsاـضاسّححبي 

ّحبيي اص آخحشيي ثحِ سٍصسػحبًي اعوعحبت    SNPّویٌحيي تعحذاد   

vcf ( وِ دس تَالي هشثَط ثِ ٍاسيبًت ّبي  طًَم سـشًغ گبٍ )ـبيل

تشاًؼىشيپتَم تـىيل ؿذُ حضَس داؿتٌذ ًيض هتبػجِ گشديذ. ػپغ 

SNP ّبي يبـت ؿذُ  ثِ هٌیَس ثشسػي هيضاى اؿتشان ثيي ـْشػت

SNP ٍ ِّحبي هشػحَم عشاححي ؿحذُ تَػحظ   ّبي هَخَد دس تشاؿ

ّبي ثب تشاون ّبي هتفحبٍت    ؿشوت ايلَهيٌب )آهشيىب( ؿبهل ـْشػت

3K BeadChip   50ؿحبهلK-v2 ،  ٍIllumina Bovine 

HD ًِـحححبًگش دس   777962ٍ   54609، 2900تشتيحححت ؿحححبهل )ثححح

 v.3ّبي هزوَس اص ثبًه اعوعبتي ػشتبػش طًَم(، اعوعبت تشاؿِ
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SNPchiMp (Nicolazzi  ،وححححِ تَػححححظ 2015ٍ ّوىححححبساى ،)

پـححححححتيجبًي هححححححي گححححححشدد ensemblثبًححححححه اعوعححححححبت 

)http://bioinformatics.tecnoparco.org/SNPchimp( ،

دسيبـت گشديذ. عوٍُ ثش ايي، هيضاى اؿحتشان ثحب آخحشيي ـْشػحت    

SNP    ُطًحَم گحبٍ ًحش    1000ّبي حبؿيِ ًَيؼي ؿذُ وحِ دس پحشٍط

  هٌتـش ؿذُ
http://www.1000bullgenomes.com/doco/all_sn(

)ps_annotated_2013_04_25.tab.gz  .ًيض همبيؼِ گشديذ

گبٍ ًحش پحشداصؽ ٍ هٌتـحش گشديحذُ    238، اعوعبت 2013تب طاًَيِ 

ؿحذ. دس   هحي ثب   InDel  ٍSNP هيليحَى  28اػت وِ ؿبهل  حذٍد 

حبؿحيِ ًَيؼحي     SNPًـحبًگش  26716896هدوَد، تحبوٌَى تعحذاد   

 SNPوحِ توحبم   خبييؿذُ دس ايي پشٍطُ گضاسؽ ؿذُ اػت. اص آى

ِ    SNPّبي يبـت ؿذُ دس ـْشػت  ّحبي هشػحَم ثحشاي   ّحبي تشاؿح

ّحبي    SNPّحبي هجتٌحي ثحش طًحَم حضحَس ًذاسًحذ، تٌْحب        پيؾ ثيٌي

اص اسصيحبثي ويفيحت   ّب تٌْب هحَاسدي وحِ پحغ   هـتشن ٍ اص ثيي آى

ّبي ديگش ثشاي ـيلتحش ًوحَدى دس    طًَتيپ ّب ٍ اعوبل ثشخي ؿبخق

ّحبي طًحَهي   هبًٌحذ سا هحي تحَاى ثحش سٍي دادُ    ليؼت ًْبيي ثبلي هي

ّبي اكحلي همبيؼحِ    ّب سا ثب تشاؿٍِالعي اػتفبدُ ًوَد ٍ عولىشد آى

ًوَد. ثحشاي ايحي هٌیحَس، سوَسدّحبي ثبليوبًحذُ هلحشؾ خحَسان        

(RFI) 842 ثشاي Ellinbank   تليؼِ ّلـتبيي اص هشوحض تتميمحبتي 

داًـگبُ هلجَسى اػتشاليب ثِ دػت آهذ. خضييبت هشثحَط ثحِ هتبػحجِ   

ثبليوبًذُ خَسان هلحشـي ٍ هـخلحبت حيَاًحبت سوحَسدثشداسي   

( آهحذُ اػحت. توحبهي   2012ٍ ّوىحبساى )  Pryceؿذُ دس هغبلعحِ   

 K777Illumina HD Bovineتليؼِ ّبي هحزوَس ثحب تشاؿحِ   

SNP chip   ؿححشوت(Illumina ،ػححبى ديححِ گححَ، وبليفشًيححب ،

آهشيىب( تعييي طًَتيپ ؿذُ اًذ. پغ اص وٌتشل ويفيت وِ عوذتب ثش 

ٍ ػغح احتوحبل اًتحشاؾ اص    22(MAFهبيٌَس )اػبع ـشاٍاًي آلل

اص تشاؿِ  606096SNPٍايٌجشي اًدبم ؿذ، تعذاد  -تعبدل ّبسدي

ثحب اػحتفبدُ اص     23(GRMٍاثظ طًَهي)هزوَس ثبلي هبًذ. هبتشيغ س

ّححبي هـححتشن تـححىيل    SNPٍ ًيححض ـْشػححت  SNPايححي تعححذاد 

(. ّویٌحيي هحبتشيغ سٍاثحظ   2014ٍ ّوىحبساى،    Khansefidؿذ)

ثشاػبع ػحبختبس ؿحدشُ گفتحِ ؿحذُ هتبػحجِ    24(NRMاي )ؿدشُ

                                          22
Minor Allele Frequency (MAF) 

23
Genomic Relationship Matrix (GRM) 

24
Pedigree Relationship Matrix (NRM) 

ثشاي ثشآٍسد ٍساثحت    GRM  ٍNRMّبي  ؿذ. ػپغ اص هبتشيغ

RFI (hپزيشي كفت 
(، ػْن ّش يه SEهعيبس آى ) ( ٍ اًتشاؾ2

σاص اخضاي ٍاسيبًغ طًتيىي ول )
 2

g ( ؿبهل هَلفِ پلي طًيحه )σ
 

2
gpolygenic ول ،)SNP ( ّبσ

 2
gAll_SNP ،)SNP    ّبي هـحتشن

(σ
 2

gCommon_SNP( ٍُاسيبًغ ثبليوبًذ ٍ )σ
 2

e  دس لبلت ػِ هذل )

 طًحَهي  سٍاثظهبتشيغ ( هجتٌي ثش NRM( ،)2( هجتٌي ثش ؿدشُ )1)

(GRM( ٍ )3 هجتٌحححي ثحححش ) ُطًحححَهي سٍاثحححظهحححبتشيغ  ثعحححوٍُؿحححدش 

(GRM+NRMِث )   عَس خذاگبًِ ثشاي ـْشػت ّبي ؿبهل توحبم

SNP   ،ّحبSNP   ّحححبي هـحتشن ٍ هدوحححَد وحلSNP  ٍُّحححب ثعحححو

SNP  ّبي هـتشن اػتفبدُ ؿذ ٍ ثشآٍسدّبي ثِ دػت آهذُ ثب ّن

ثِ هٌیَس وبّؾ اسيت پيؾ ثيٌي- NRMهمبيؼِ گشديذ. هبتشيغ 

ّحب، ثحش اػحبع   ثشآٍسد ٍ دس هذل گٌدبًذُ ؿذ. همبيؼِ ثحيي هحذل    ّب

ثشآٍسد ؿذُ ثشاي ّش هذل اًدبم  25(LogLلگبسيتن دسػت ًوبيي )

تحشي داؿحتِ ثبؿحذ   ثضسي LogLؿذ. ثِ عجبست ديگش ّش هذلي وِ 

(. 2014ٍ ّوىبساى،  Khansefidثْتش عول وشدُ اػت )

 ًتبيج ٍ بحث    

ثش سٍي تشاًؼىشيپتَم گبٍ  SNP 53478دس هدوَد تعذاد خبيگبُ 

ّبي هَخحَد دس    SNPّلـتبيي آهشيىب وـؿ ؿذ. اص هدوَد ول 

 76525776ّبي گبٍ وحِ ؿحبهل     SNPثبًه اعوعبت هش ثَط ثِ 

طًَم  vcfهيليَى عذد هي ثبؿذ )ثش عجك آخشيي ثِ سٍصسػبًي ـبيل

تشاًؼىشيپتَم گبٍ ّلـحتبيي   عذد دس  3574321سـشًغ گبٍ(، تعذاد 

دسكحذ ثحَد وحِ ثحب    7/4دٍ ثِ ّن هعحبدل   حضَس داؿتٌذ. ًؼجت ايي

دسكحذ هيحضاى سًٍَيؼحي اص وحل طًحَم هغحبثك داسد.    5تب  3ثشآٍسد 

هَخحَد دس ايحي ـْشػحت وـحؿ    SNPًـحبًگش    42082ّویٌيي، 

طًَم گبٍ ًحش ًيحض حضحَس داسًحذ. الجتحِ ًتحبيح    1000ؿذُ، دس پشٍطُ 

ثَط ثِ ايي پشٍطُ تبوٌَى ًتبيح تَالي يبثي وبهل طًَم هٌتـش ؿذُ هش

گبٍ ًش سا ؿبهل هي ؿَد ٍ ثب اضبـِ ؿذى اعوعبت هشثحَط ثحِ    234

SNP هـحتشن يبـحت    ػبيش گبٍّبي ًش هوىي اػت تعذاد ثيـتشي

ّبي وـؿ ؿذُ  هغبلعِ  دسكذي SNP 80گشدد. هـبثْت حذٍد 

ذ وـحؿ   طًَم گبٍ ًحش، كحتت ٍ دلحت سًٍح    1000حبضش ٍ پشٍطُ 

SNP ُثش سٍي تَالي تشاًؼىشيپتَم ثب اػتفبدُ اص داد RNA-   ّحبي

Seq سا تبييذ هي Canovas .اػحتفبدُ    ( ثحب 2010) ّوىبساىٍ  وٌذ
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 تشاًؼىشيپتَمدس سا  SNPخبيگبُ  33000ثيؾ اص  RNA-Seqاص 

ّحبي ثيحبى ؿحذُ دس عحي ؿحيشدّي   گبٍ ٍ ًَاحي وذوٌٌحذُ طى  ؿيش

تَاًذ ثشاي طًَتيپ يبثي  تمميي هيهعشـي ًوَدًذوِ ثِ ادعبي ايي ه

كحفت دسگحبٍ    -ٍ اًدبم هغبلعبت هشثَط ثِ ثشسػي استجبط ًـحبًگش 

ّب ًتبيح ايي هغبلعِ سا تبييذي ثش ايي هغلت ّلـتبيي ثِ وبس سٍد. آى

RNA-Seq   داًؼتٌذ وِ آًبليض تشاًؼىشيپتَم ثب اػتفبدُ اص ـٌحبٍسي 

SNP س ًَاحي ًؼخِ ّب د سٍؿي وبسآهذ ٍ ثِ كشـِ ثشاي ؿٌبػبيي

وبسّحبيي ثحشاي ححذاوثش ًوحَدى   ثشداسي ؿذُ اػت. ايي هغبلعِ ساُ

 ٍ پشّيض اص تـخيق اؿتجبُ ـشاّن آٍسدُ اػت. SNPوـؿ 

SNP   آًبليض وـحؿ Longissimus thoraci   هجتٌحي ثحش طى دس  

RNA-Seq گبٍي ًيض ثب اػتفبدُ اص mRNA .حبكحل    اًدبم ؿذ

Longissimus thoraci ػِ گَػبلِ ًش ليوَصيي هَسد تَالي   اص

سًٍَؿحت ؿٌبػحبيي ٍ    19752يبثي پشثشًٍحذاد لحشاس گشـحت. خوعحب   

34376 SNP  .دسكذ  55تـخيق دادُ ؿذًذSNP   ّب دس ًحَاحي

دسكححذ هٌدححش ثححِ يححه تؽييححش    22سهضگححش يبـححت ؿححذًذ ٍ حححذٍد   

اي ؿحذًذ. ثحب لتحبػ وحشدى يحه آػحتبًِ ويفيحت ثؼحيبس         اػيذآهيٌِ

 18ثب داهٌِ اعويٌبى ثب ، وِ   ًـبًگش SNP 8407 ػختگيشاًِ، تعذاد

سهضگش ًبهتشادؾ ثَدًذ، ؿٌبػبيي ؿحذًذ. دس    ّب SNPدسكذ اص آى

ّبي سهضگش تبصُ ٍ هدوَعِ SNP ّبي RNA-Seqهدوَد، دادُ

وـؿ ؿذُ، هٌبثع طًحَهي دس دػحتشع ثحشاي گحبٍ ٍ ثحِ ٍيحظُ گحبٍ        

ّبي ثيبى ؿذُ گَؿتي سا ثْجَد هي ثخـٌذ. تٌَد ثؼيبس صيبدي دس طى

ليوَصيي، دس لبلحت تعحذاد ثؼحيبس    Longissimus thoracisدس 

سهضگش ًبهتشادؾ، ٍخَد داسًذ وِ هوىي اػت ثحشاي    SNPصيبدي 

هغبلعِ ػبصٍوبسّبي هؼئَل تؽييشپزيشي طًتيىي كفبت هشثحَط ثحِ   

 (.2013ّوىحححبساى، ٍ  )Djari ويفيحححت گَؿحححت هفيحححذ ثبؿحححٌذ   

Sharma ( 2012ٍ ّوىبساىSNP ثِ هٌیَس يبـتي تعذاد صيبدي ) 

ًظاد ثحض    5هشتجظ ثب كفت، تشاًؼىشيپتَم دٍ ثبـت وجذ ٍ وليِ سا دس 

خبيگحبُ     72047ٍ  68597ّب ًَد ٍ هبّيحت   تَالي يبثي ًوَدًذ. آى

SNP         ٍ  ُيبـت ؿحذُ ثحِ تشتيحت دس وجحذ ٍ وليحِ سا ثشسػحي وحشد

دس ايحي هغبلعحِ ثحِ عٌحَاى   ّبي يبـحت ؿحذُ    SNPپيـٌْبد ًوَدًذ 

ِ   - GWASهٌجعي ثشاي هغبلعبت  دس ثض ٍ ًيض خْحت عشاححي آسايح

SNP ثب تشاون ثب  ثشاي ايي گًَِ  هَسد اػتفبدُ لشاس گيشًحذ.  ّبي 

Park ( ثش سٍي تَالي تشاًؼحىشيپتَم حبكحل اص   2012ٍ ّوىبساى )

اػت تبسٍثشد پيؾ ٍ پغ اص هؼبثمِ، تعذاد  6دٍ ثبـت خَى ٍ عضلِ 

ّحب، دس   دسكذ آى 90پيذا ًوَدًذ وِ تمشيجب  SNPًـبًگش 183973

گححضاسؽ ؿححذُ لجلححي دس دٍ ثبًححه    SNPهيليححَى  1.1همبيؼححِ ثححب 

(، 2013ٍ ّوىحبساى )  Zhangاعوعبتي ثشاي اػت، خذيذ ثَدًحذ.   

ّححبي سا ثحححب اػحححتفبدُ اص دادُ SNPخبيگحححبُ  38851ٍ  40481تعحححذاد 

RNA-Seq  وِ دس هدوَد دس دٍ خوعيت گَػفٌذ يبـت ًوَدًذ

خبيگبُ دس دٍ خوعيت هتفبٍت ثَدًذ. تفحبٍت ًتحبيح    59139تعذاد 

هغبلعِ حبضش ثب هغبلعبت هحزوَس، احتوحب  ًبؿحي اص تفحبٍت گًَحِ   

هَسد هغبلعِ، ًَد ثبـحت هحَسد آًحبليض ٍ ػحبيش ـبوتَسّحبي دس ًیحش   

اص خولحِ تعحذاد ًوًَحِ    RNA-Seqگشـتِ ؿذُ دس يه آصهحبيؾ   

 ادؼبم ؿذُ اػت. 

ّب ثش ّبي وـؿ ؿذُ دس ول طًَم ٍ پشاوٌؾ آى SNP تَصيع

( ٍ 1ّبي هَخَد دس يه آسايِ ثب تشاون ثب  )خذٍل  SNPسٍي 

ثِ عَل وشٍهَصٍم ّبي هختلؿ ًـبى   SNPهمبيؼِ ًؼجت تعذاد 

ّبي وـؿ ؿذُ ٍ عَل  SNPدّذ استجبط هؼتميوي ثيي تعذاد هي

وِ  25وشٍهَصٍم ّب ٍخَد ًذاسد. ثشاي هثبل وشٍهَصٍم ؿوبسُ 

خفت ثبص تعذاد  42904170تشيي وشٍهَصٍم اػت ثِ عَل وَتبُ

ًـبًگش داسد. ايي دس حبلي اػت  1894يعٌي  SNPلبثل تَخْي 

تشتيت ثب عَل  وِ ثِ ٍ  X 1وِ وشٍهَصٍم ّبي ؿوبسُ 

ثبص عَ ًي تشيي وشٍهَصٍم ّب خفت  148823899ٍ  158337067

عَل داسًذ،  25دس طًَم گبٍ هي ثبؿٌذ ٍ تمشيجب ػِ ثشاثش وشهَصٍم 

ّبي  ؿًَذ. تَالي سا ؿبهل هي  SNP 902ٍ  2192تشتيت   ثِ

ّبيي وِ ٌَّص ثِ ّيچ وشٍهَصٍم هـخلي  ؼيشوشٍهَصٍهي )تَالي

تشتيت ثب عَل  اًذ( ٍ تَالي طًَم هيتَوٌذسيبيي ثِهٌتؼت ًـذُ

 SNP 14ٍ  155تشتيت  خفت ثبص ًيض ثِ 16338ٍ  9121757

داؿتٌذ. ًتبيح ـَق ًـبى هي دٌّذ وِ دس هدوَد سًٍَيؼي اص توبم 

عَل طًَم ثب يه تَصيع ّوگي ٍ ثب پَؿـي يىؼبى كَست 

ّبي گيشد. ثِ عجبست ديگش، احتوب  ثشخي ًَاحي حبهل طى ًوي

يت ـَق اّويت ّبيي ّؼتٌذ وِ ثشاي خوعوبًذيذاي ثيـتش ٍيب طى

ثيـتشي داؿتِ ٍ سًٍَيؼي )ثيبى( دس آى هٌبعك ؿذيذتش ٍ ثب عوك 

ثيـتشي كَست گشـتِ اػت ٍ دس ًتيدِ ايي ًَاحي ػْن ثيـتشي اص 
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ول تشاًؼىشيپتَم تـىيل ؿذُ سا ثِ خَد اختلبف هي دٌّذ ٍ دس 

ّب دس ايي ًَاحي ـشاٍاًي ثب تش داؿتِ ٍ ثعذ اص  SNPًتيدِ

هختلؿ ّویٌبى دس ـْشػت ًْبيي ثبلي هبًذُ-گزساًذى ـيلتشّبي 

 26تش ًَاحي سًٍَيؼي ؿذُ ٍ پَؿؾاًذ. ثشسػي دليك

تشاًؼىشيپتَهي ايي ًَاحي احتوب  دسن هب سا اص سًٍَيؼي )ثيبى( 

ّب ٍ تٌیين آى دس خوعيت هَسد هغبلعِ اـضايؾ خَاّذ داد. ايي طى

تشن ّبي هـ SNPتعذاد ثؼيبس ون عوو اهىبى اػتفبدُ ٍ آصهَى 

ّب سا ّبي هجتٌي ثش طًَم ٍ آصهَى ٍ همبيؼِ عولىشد آى ثيٌي دس پيؾ

دّذ.  ًوي ٍ 3K 50K-v2ثب تشاؿِ ّبي اكلي ثشاي دٍ ـْشػت 

ّبي  لزا تٌْب ـْشػت هـتشن ثب تشاؿِ ثؼيبس هتشاون ثش سٍي دادُ

طًَهي ٍالعي اػتفبدُ ٍ اسصيبثي گشديذ. پغ اص وٌتشل ويفيت، اص 

وـؿ ؿذُ هـتشن ثب آسايِ ثب تشاون ثب ، ًـبًگش  7171هدوَد 

6336 SNP (.1ثبلي هبًذًذ )ؿىل  ًـبًگش 

ّبي سايح ثشسػي هيضاى اؿتشان ـْشػت وـؿ ؿذُ ثب تشاؿِ

ٍ  ، 3K50K-v2ؿشوت ايلَهيٌب ثب تشاون ّبي هتفبٍت ؿبهل 

Illumina Bovine HD ِ54609، 2900تشتيت ؿبهل  )ث   ٍ

 9677ٍ  619، 50تشتيت  ( ًـبى داد وِ ثSNPًِـبًگش  786799

SNP ُدٍ ػتَى  2ّب ٍخَد داسد )خذٍل هـتشن ثيي آى خبيگب ٍ

ّبي هختلؿ ثِ تفىيه ّش وشٍهَصٍم(. همبيؼِ هذل 1آخش خذٍل 

ّبي ٍاسيبًغ ٍ تعييي ػْن ـْشػت ثشاصؽ ؿذُ ثشاي ثشآٍسد هَلفِ

( ٍ ـْشػت هـتشن ًـبًگش SNP 606096ي وبهل )ؿبهل ّب

( دس تَخيِ ول ٍاسيبًغ ًـبًگش SNP  6336وبّؾ يبـتِ )ؿبهل 

خوكِ  3طًتيىي كفت ثبليوبًذُ هلشؾ خَسان ًيض دس خذٍل 

 ؿذُ اػت.
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ؽتبيي ٍ فْرظت ( ، فْرظت كؽف ؼذُ بر رٍي تراًعكريپتَم گبٍ ّلHDّبي در آرايِ بب تراكن ببلا ) SNPتعذاد  - 1جذٍل 

 ( بِ تفكيك ّر كرٍهَزٍمQCپيػ ٍ پط از كٌترل كيفيت ) HDهؽترک بب آرايِ 

QCهـتشن پغ اص QCهـتشن پيؾ اص وـؿ ؿذُ   QCپغ اص  HDآسايِ   آسايِ HD(bp) عَل وشٍهَصٍموشٍهَصٍم

1 158337067 46600375802191 305273
10 104305016 30580250782234 327291
11 107310763 32166268172652 390360
12 91163125 26177210781275 170157
13 84240350 23721167452171 268237
14 84648390 24842175931019 151138
15 85296676 24843200911689 209177
16 81724687 24254195421593 255226
17 75158596 22577187431657 232196
18 66004023 19489163722866 332290
19 64057457 19016160733081 419383
2 137060424 40172316132440 331289
20 72042655 2156218268823 119108
21 71599096 21241171061392 193171
22 61435874 18116156711331 230207
23 52530062 15297127252779 276234
24 62714930 1870315095808 119103
25 42904170 12977110291894 242219
26 51681464 1532113055928 11996
27 45407902 1320011409570 8677
28 46312546 1310811049767 125112
29 51505224 14762121861217 154133
3 121430405 35733288512929 419362
4 120829699 35105282672009 221198
5 121191424 34952275593120 421379
6 119458736 35586288831648 238220
7 112638659 33290262892578 344305
8 113384836 33649227241610 218189
9 105708250 31115251121135 164156

40 342014 16338 هيتَوٌذسيبيي طًَم

X148823899 3945613493902 9057
تَالي ّبي ؼيش 
 وشٍهَصٍهي

9499556 0 0 156 0 0 

 6343 7171 53478 606096 777952 2670422299 هدوَد
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 اص هٌبثع هختلؿ SNPاؿتشان ًـبًگشّبي   - 2 خذٍل

 وـؿ ؿذُ 
 

3K 50K - v2 HD ُطًَم گبٍ ًش   1000 پشٍط 

     - (53,478) وـؿ ؿذُ

3K* (2,900) 50 -    

50K-v2**(54,609*)619 2846 -   

HD***(777,962) 7171 2822 52438 -  

 1000پشٍطُ 
 (26,761,896)طًَم گبٍ ًش

42082 2690 46954 695306 - 

 50K (Illuminaًؼخِ دٍم آسايِ **(،Illumina Bovine3k BeadChipآسايِ ثب تشاون پبييي ) هَخَد دس ّش هٌجع سا ًـبى هي دّذ. * SNPاعذاد داخل پشاًتض تعذاد 

BovineSNP50v2 BeadChip،) *** (  آسايِ ثب تشاون ثبIllumina BovineHD BeadChip) 

 

آيذ، ـْشػت هـتشن ًتَاًؼت  وِ اص خذٍل هزوَس ثشهيّویٌبى

ػْوي هعبدل ـْشػت وبهل يب حتي ثيـتش اص آى سا اص ول ٍاسيبًغ 

طًتيىي ايي كفت ثِ خَد اختلبف دادُ ٍ تَخيِ ًوبيذ. ثْتشيي 

(  هشثَط ثِ هذلي اػت وِ ّوِ هَلفِ ّب LogLعولىشد )ثب تشيي 

ّب، ـْشػت  اص ول SNP اص خولِ هبتشيغ سٍاثظ طًَهي ثب اػتفبدُ

(. -149/441هـتشن ٍ هبتشيغ سٍاثظ ؿدشُ اي سا دس ثش داسد )

دسكذ اص  ٍاسيبًغ طًتيىي سا ثشاي  34ول ايي اعوعبت حذٍد 

كفت هَسد هغبلعِ دس خوعيت هَسد آصهَى تَخيِ ًوَدُ اػت دس 

دسكذ( سا هذلي  40وِ ثيـتشيي ػْن اص ٍاسيبًغ طًتيىي )حبلي

ّب هي ثبؿذ تَخيِ ًوَدُ ٍ ػْن  َلفِ ول  SNPوِ تٌْب ؿبهل ه

دسكذ  28هذلي وِ تٌْب دسثشگيشًذُ ـْشػت هـتشن اػت هعبدل 

ّبي اػت. ٍساثت پزيشي كفت ثبليوبًذُ هلشؾ خَسان ثب هذل

تشتيت  ّبي هـتشن ثِ ّب ٍ SNP SNPدس ثشگيشًذُ ول 

ثشآٍسد گشديذ. ّوبى- ±02848/0/0738ٍ      ±03973/0/0920

خبيگبُ،  6000ًيض هـخق اػت تعذاد حذٍد  1اص ؿىل عَسوِ 

پَؿؾ وبهل ٍ يىٌَاختي دس ػشتبػش طًَم ـشاّن ًٌوَدُ اػت. اص 

ّضاستبيي  50ػَي ديگش، اهىبى اػتفبدُ ٍ اسصيبثي ول ـْشػت 

يبـت ؿذُ ثش سٍي تشاًؼىشيپتَم ًيض ٍخَد ًذاسد چشا وِ اوثش ايي 

( ٍخَد ٍ HD ّبي وبهل هشػَم )50K-v2خبيگبُ دس ـْشػت

چِ يبـت ؿذُ ٍ اًتیبس عولىشد ثْتش اص ًذاسًذ. ثِ عجبست ديگش، آى

 آى هي سـت، لبثل اسصيبثي ًجَد.

ّبي هشػَم ثِ دّذ وِ ثبصًگشي دس ـْشػت آسايِايي اهش ًـبى هي

َدى ّبي هجتٌي ثش طًَم دس گبٍ ٍ اضبـِ ًووبس سـتِ ثشاي پيؾ ثيٌي

ّب، احتوب  هي تَاًذ ثِ ّبي سهضگش ثِ آىSNPتعذاد ثيـتشي اص 

ّبي سهضگش هوىي SNPّبيي ثيبًدبهذ. ايي ثْجَد چٌيي پيؾ ثيٌي

سا ؿبهل ؿَد وِ دس تعذاد  SNPاػت آى دػتِ اص ًـبًگشّبي 

صيبدي تشاًؼىشيپتَم تـىيل ؿذُ ٍالعي هـتشن ثَدُ ٍ/يب دس يه 

تعذاد  ذُ اص دادُ RNA-Seqتشاًؼىشيپتَم ٍالعي تـىيل ؿ

 50صيبدي ًوًَِ ادؼبم ؿذُ وـؿ ٍ اػتخشاج ؿذُ ثبؿٌذ. ـْشػت 

ّبي ّضاستبيي حبكل اص ايي هغبلعِ سا تٌْب هي تَاى ثش سٍي دادُ

يبثي ول طًَم ٍ دس كَستي وِ سوَسدّبي ـٌَتيپي ثشاي  تَالي

 اـشاد تَالي يبثي ؿذُ ٍخَد داؿتِ ثبؿذ )ثِ عٌَاى هثبل، اعوعبت

گبٍ ًش( اسصيبثي  1000حبكل اص پشٍطُ تَالي يبثي طًَم وبهل  

ّبي هجتٌي ثش تَالي ول طًَم ًيض  ثيٌي وِ دس پيؾًوَد. اص آًدبيي

SNP ثِ وبس خَاٌّذ سـت، هي تَاى دس  ّویٌبى ًـبًگشّبي

ّبي وـؿ ؿذُ ثش سٍي كَست عولىشد ثْتش ـْشػت

تٌي ثش تَالي وبهل ّبي هجّب سا ثشاي پيؾ ثيٌيتشاًؼىشيپتَم، آى

تذسيح پيیيذگي ّبي ـٌي ٍ طًَم پيـٌْبد ًوَد. ثِ ّش حبل، ثِ

ّب ووتش ؿذُ ٍ اي ايي ًَد پيؾ ثيٌيهتبػجبتي ٍ ًيض هؼبئل ّضيٌِ

ًظادگشاى داهي لشاس گشـتِ اػت وبس ًَيٌي سا پيؾ سٍي ثِساُ

Druet(   ،2014ٍ ّوىبساى.) 
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ّبي هَخَد دس آسايِ  ثب تشاون ثب  )ًَاحي سٍؿي(. هتَس عوَدي ؿوبسُ  SNPّبي هـتشن )ًمبط تيشُ(  ثش سٍي ول  SNPپشاوٌؾ هَلعيت   - 1ؼكل 

 اػت.  Xّوبى وشٍهَصٍم  30دّذ. وشٍهَصٍم ؿوبسُ وشٍهَصٍم ٍ هتَس اـمي عَل وشٍهَصٍم ّب سا ًـبى هي

ِ پيـححٌْبد هححي  ثححش سٍي تححَالي    SNPخححبي وـححؿ   ؿححَد وححِ ثحح

ّبي هـتشن ثب آسايِ ّبي  SNPتشاًؼىشيپتَم ٍ اػتفبدُ ٍ اسصيبثي

ّحبي   اص آسايِ SNPهشػَم، تٌْب حضَس هَلعيت ًَولئَتيذي يه 

هشػَم ثش سٍي تَالي تشاًؼىشيپتَم ّبي ٍالعي هون اًتخحبة آى   

وحبّؾ    ّبي يحه پبًحل   SNPثشاي لشاس گشـتي دس ـْشػت خبيگبُ

وبيض  ثيي ايي اػحتشاتظي پيـحٌْبدي ٍ اػحتشاتظي   ثبؿذ. ثشاي ت 27يبـتِ

SNP، ايي اػتشاتظي خذيذ سا هي تَاى ـشاخحَاًي   SNPوـؿ 
28 

ّبي ـشاخَاًذُ ؿذُ الضاهب ثحش سٍي تحَالي   SNPًبهيذ. ثذيْي اػت 

ٍالعحي(    SNPتشاًؼىشيپتَم ّبي ٍالعي تـىيل ؿحذُ چٌذؿحىل )   

دس ًحَاحي    ّحب ًيؼتٌذ ثلىِ تٌْب ثِ ايي دليل وِ  هَلعيت طًحَهي آى 

سٍ هتٌحححبظش ثحححب يحححه هَلعيحححت سًٍَيؼحححي ؿحححذُ لحححشاس داؿحححتِ ٍ اص ايحححي

ًَولئَتيذي دس تَالي تشاًؼىشيپتَم ّبي تـىيل ؿذُ ًيض ّؼت، دس 
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  SNP Calling 

اًحذ. دس ًتيدحِ اخحشاي ايحي اػحتشاتظي،   پبًل وبّؾ يبـتِ لشاس گشـتِ

تحش دس ػشتبػحش   ٍ ثب پحشاوٌؾ ّوگحي     SNPاحتوب  تعذاد ثيـتشي 

ت وحِ هوىحي اػحت عولىحشد ثْتحشي ًيحض داؿحتِ        طًَم خَاّين داؿ

ّبي هَخحَد   ٍاسيبًت(، 2014ّوىبساى ) ٍ Koufariotisثبؿٌذ. 

 12سا دس لبلححت  Illumina Bovine HDدس آسايححِ هتححشاون  

ًتیحبس   عَس وِ اّب ًـبى داد ّوبىگشٍُ دػتِ ثٌذي ًوَدًذ. ًتبيح آى

ًبسهضگش ٍالع  DNAّبي ثيي طًي )وِ ثش سٍي هي سـت، ٍاسيبًت

دسكحذ( ٍ دسٍى    67ّحب ثَدًحذ )ححذٍد    SNPتحشيي ّؼتٌذ( هعوَل

تحب    3ؿذًذ. الجتِ ثِ ًؼجت ػْن دسكذ اص ول سا ؿبهل هي 32ّب طًي

ؿَد، سًٍَيؼي هي mRNAكَست دسكذي اص ول طًَم وِ ثِ 5

ّبي يه آسايِ ثب تشاون ثب   SNPدسكذي اص ول  30ػْن حذٍد 

اًحذ وحِ توحبهي   لبثل هوحیِ اػت. اهب ثشخحي هغبلعحبت ًـحبى دادُ   

SNP  ّبيي اص يه آسايِ ثب تشاون ثب  وِ دسهٌبعك وذ وٌٌذُ لشاس
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دسكذ اص ول آسايِ( ًيحض ًوحي تَاًٌحذ دس    30داسًذ )حذاوثش حذٍد 

ي اص ّحب ػحْن ثحب تش   ّبي هَخَد دس ايي آسايِ SNPهمبيؼِ ثب ول 

ّحبي داهحي   تَخيِ ٍاسيبًغ طًتيىي كفبت هَسد هغبلعِ سا دس گًَِ

ّبي هجتٌي ثش طًَم هختلؿ ثِ خَد اختلبف دٌّذ ٍيب ثِ پيؾ ثيٌي

كتيح تشي ثيبًدبهٌذ. 

Koufariotis ٍ ( 2014ّوىححبساى ) ّححبي ثححشاي يححبـتي ٍاسيبًححت

كحفت دس گحبٍ ؿحيشي اص    11كفت دس گبٍ گَؿتي ٍ  10ثب  هشتجظ

دػحتِ گفتحِ ؿحذُ اص دٍ سٍؽ اـحضايؾ يحب اـحت استجبعحبت         12هيبى 

ّححبي ٍاسيححبًغ اػححتفبدُ ًوَدًححذ. داس ٍ سٍؽ ثححشآٍسد هَلفححِهعٌححي

ّبي هعٌي داس SNPّبي هشتجظ ثب كفت )داس ٍاسيبًتاـضايؾ هعٌي

ّححححبي بًححححتّححححبي عبهححححل )ٍاسي( دس دػححححتِ ٍاسيبًححححتGWASدس 

ويلَخفت ثبصي ثب  دػحت ٍ پحبييي دػحت    5ٍ ًَاحي  29ًبهتشادؾ(

ّبي وذ وٌٌذُ يبـحت ؿحذ. ايحي ًتحبيح ًـحبى دادًحذ وحِ حبؿحيِ         طى

ّحب ثحشاي   ًَيؼي عولىشدي هحي تَاًحذ دس تعيحيي اٍلَيحت ٍاسيبًحت   

لشاسگشـتي دس يه صيشهدوَعِ، وِ ثب احتوبل صيحبدتشي ثحب كحفبت   

وٌحذ. ّویٌحيي، سٍؽ ثحشآٍسد    پيیيذُ هشتجظ خَاّذ ثحَد، ووحه   

هَلفِ ّبي ٍاسيبًغ وِ دس هغبلعِ حبضش ًيحض ثحِ وحبس گشـتحِ ؿحذُ   

ّبي ثِ دػت آهذُ اص اػت سٍؽ هٌبػجي ثشاي اسصيبثي صيشهدوَعِ

( 2014ٍ ّوىحبساى )  Morotaآسايِ اكلي ثب تشاون ثب  هي ثبؿحذ.   

( ٍ ّبي هَخَد دس يحه تشاؿحِ ثحب تحشاون ثحب  )   SNP 600Kًيض 

ِ شاي پيؾ ثيٌيسايح ث ّحبي گَؿحتي سا ثحش   ّبي هجتٌي ثش طًَم خَخح

ّب ثحِ دٍ دػحتِ طًحي ٍ ؼيحش طًحي   اػبع اعوعبت حبؿيِ ًَيؼي آى

ّب سا ثشاي ػِ كفت ثشسػي دػتِ ثٌذي ًوَدُ ٍ تَاى پيؾ ثيٌي آى

   ِ وحِ   عحَسي ًوَدًذ. ًتبيح ثب تَخِ ثحِ ًحَد كحفت هتفحبٍت ثحَد. ثح

ٍ ًبحيحِ اٍلتشاػحًَيه   عولىشد پيؾ ثيٌحي ثحشاي كحفت ٍصى ثحذى   

گَؿت ػيٌِ ثب اػتفبدُ اص ًَاحي طًي ثْتش اص ًَاحي ؼيحش طًحي ثحَد   

ّب لبثليت ٍلي دس كفت تَليذ تخن هشغ، ايي سًٍذ ثشعىغ ثَد. آى

پيؾ ثيٌحي تَػحظ وحل ًـحبًگشّب دس ػشتبػحش طًحَم سا ًضديحه ثحِ         

ثْتحححشيي پحححيؾ ثيٌحححي حبكحححل اص يحححه ًبحيحححِ طًحححَهي روحححش وشدًحححذ ٍ 

ّب سا ثشاي پحيؾ ثيٌحي كحفبت   تفبدُ اص ول SNPّویٌبى سٍؽ اػ

ّب سا  ( ًيض 2015SNPٍ ّوىبساى )  Doپيیيذُ هٌبػت تش داًؼتٌذ.

ثشاي كفت ثبليوبًذُ هلشؾ خَسان ٍ اخضاي آى حبؿحيِ ًَيؼحي   

                                          29 missense variants (non-synonymous variants) 

وِ ّن سوَسدّبي ـٌَتيپي ٍ  Durocخَن  1272ًوَدًذ. خوعب 

وعيت خَن( ٍ خ 968ّن طًَتيپي داؿتٌذ سا ثِ دٍ خوعيت هشخع )

ّحب ثحب اػحتفبدُ اص    SNPخَن( تمؼين ًوَدًذ. ػحپغ    304تبييذ )

ثِ  Ensembl اعوعبت حبؿيِ ًَيؼي اخز ؿذُ اص ثبًه اعوعبت

گشٍُ هختلؿ تمؼحين ٍ كحتت ٍ اسيحت پحيؾ ثيٌحي ّحش دػحتِ         14

-تفحبٍت هعٌحي    SNPّحبي   عولىشد پيؾ ثيٌي ووعهتبػجِ ؿذ. 

ًـححبى ًححذاد. دس    SNPداسي ًؼححجت ثححِ يححه گححشٍُ تلححبدـي اص   

هدوَد، حبؿيِ ًَيؼي طًحَهي تحبثيش ووحي ثحش كحتت پحيؾ ثيٌحي        

اي وِ دس ايي تتميك هغبلعِ ؿذًذ داؿت؛ اهب هوىي كفبت پيیيذُ

 اػت دس هَسد كفبت ديگش ايي اهش هتفبٍت ثبؿذ. 

Erbeهَـميت آهيضي ثب يه (، ًتبيح 2012ٍ ّوىبساى )  دس همبثل

ًـبًگش ثِ دػحت آٍسدًحذ. ايحي پبًحل    58532پبًل خبيگضيي ؿبهل 

وبّؾ يبـتِ ثعذ اص ـيلتش وشدى تشاؿِ ايلَهيٌب ثب تشاون ثب  ٍ اص هيبى 

624213 SNP  ُوٌتشل ويفيت ؿحذُ آى اػحتخشاج ؿحذُ ٍ    خبيگب

ّب لشاس داؿتي دس ثخؾ سًٍَيؼي ؿذُ طًَم گحبٍ   هجٌبي اًتخبة آى

اـضايؾ دس كتت سا  03/0اصاي توبم كفبت حذٍد . ايي پبًل ثِثَد

ثشاي گبٍ خشػي دس پي داؿت. ٍلي اص ػَي ديگش، هضيت وحبّؾ   

SNP ِّب سا ًيض داساػت. دس كَست اػتفبدُ اص  تعذاد لبثل هوحی

ايي پبًل ّوشاُ ثب يه خوعيت هشخع ؿبهل تشويجي اص ًظادّحب ٍ ًيحض   

BayesR خبيثِ اػتفبدُ اص سٍؽ GBLUP   اـضايؾ كحتت اص ،

 كفت دس گبٍ خشػي هـبّذُ ؿذ.  3اصاء ثِ 52/0ثِ 43/0

   ُ ّحبي    صم ثِ روش اػت وِ دس توبهي هغبلعبت گفتِ ؿحذُ، خبيگحب

ٍالحححع ثحححش سٍي تشاؿحححِ ايلَهيٌحححبي ثحححب تحححشاون ثحححب  ثحححشاي گحححبٍ اص سٍي 

اعوعبت هٌتـش ؿذُ هشثَط ثِ حبؿيِ ًَيؼي طًَم گبٍ دػتِ ثٌحذي   

اًذ ٍلي دس هغبلعِ حبضش يه تشاًؼحىشيپتَم ٍالعحي   ذٍُ اسصيبثي ؿ

وحبس   تـىيل ٍ ثشاي اٍليي ثبس اص اعوعبت حبكحل اص آى ثحشاي ايحي   

اػتفبدُ ؿذ. 

 ًتيجِ گيري     

دس هدوَد، ًتبيح هغبلعحِ حبضحش كحتت ٍ دلحت ثحب ي ؿٌبػحبيي   

SNP ُّبي ثِ دػت آهذُ ٍ ًيض وبسايي داد RNA-Seq   سا  ّحبي

SNP وٌذ. ايي هغبلعِ، ـْشػتي اص تعحذاد لبثحل    تبييذ هي دس وـؿ

 ثش سٍي تشاًؼىشيپتَم خوعيتحي اص گحبٍ ّلـحتبيي    اي SNPهوحیِ
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ّحبي هَخحَد   SNPّب دس همبيؼِ ثب هي دّذ وِ ثؼيبسي اص آىِ ئاسا

ّحب دس ثبًحه   ّحبي هشػحَم، خذيحذ ّؼحتٌذ. اهحب توحبهي آى   دس آسايِ

سكذ لبثل تَخْي ّبي گضاسؽ ؿذُ ثشاي گبٍ ٍ د SNPاعوعبت 

ّبيي وِ تبوٌَى دس پشٍطُ تَالي يحبثي طًحَم    SNPّب دس ثيي اص آى

گبٍ ًش حبؿيِ ًَيؼي ؿذُ اًذ حضَس داسًحذ. ايحي اهحش    1000وبهل 

ّححبي سا دس دادُ يحححبثي ٍ آًححبليض وـححؿ SNP كحححتت سًٍححذ تححَالي

RNA-Seq ّشحبل، عولىحشد ٍ   وٌذ. ٍلي ثِ هَسد آًبليض تبييذ هي

ّحبي   ْشػت ثِ دػت آهذُ ثبيحذ ثحب اػحتفبدُ اص دادُ   لبثليت وبسثشد ـ

طًَهي ٍالعي ٍيحب ؿحجيِ ػحبصي ؿحذُ ثحشاي كحفبت هختلحؿ هحَسد         

   ُ كحشـب ثحش سٍي    ّحب آصهَى لشاس گيشد. اص ػحَي ديگحش، ايحي خبيگحب

لحشاس داسًحذ.    وذ وٌٌذٍُ ( )تَالي mRNA سًٍَيؼي ؿذًَُاحي 

بت تَاًحذ دس هغبلعح   ايحي ـْشػحت هحي   دس كَست تبييذ وبسآهحذي،   

ثعذي ٍ ًيض ثشاي اّذاؾ اكوح ًظادي ايي گبٍ ثب اػتفبدُ اص ًـبًگش 

هغبلعِ حبضش، ػشآؼبصي ثش  هَسد اػتفبدُ لشاس گيشد. SNPتَاًوٌذ 

ٍسٍد ثحِ علحش خذيحححذي اص اسصيحبثي ٍ اًتخحححبة دس حيَاًحبت اّلحححي   

"علشپؼبطًَهي"تتت عٌَاى 
گيحشي اص   تَاًذ ثب ثْشُاػت وِ هي 30

اداهحححِ يبثحححذ ٍ سًٍحححذ پيـحححشـت  اٍهحححيىغ ّحححبيػحححغَح هختلحححؿ دادُ

 ّبي داهي ػشعت ثخـذ. طًتيىي سا دس خوعيت

 تقذير ٍ تؽكر     

داًٌذ كويوبًِ اص پشٍـؼَس حؼي خغيت ٍ هَلفيي ثش خَد  صم هي

ّبي تين تتميمبتي ايـبى دس داًـگبُ ٍيؼىبًؼيي )آهشيىب( وِ دادُ

RNA-Seq  َدًذ ٍ ًيض هَسد اػتفبدُ دس ايي تتميك سا ـشاّن ًو

ٍيظُ اص خٌبة آلبي هديذ خبى ػفيذ دس داًـگبُ هلجَسى ثِ

)اػتشاليب( وِ صحوت اسصيبثي ـْشػت اسائِ ؿذُ دس ايي هغبلعِ سا 

ثش سٍي دادُ ّبي طًَهي هتمجل ؿذًذ ٍ عوٍُ ثش آى، دس توبم عَل 

اًدبم ايي تتميك اص ًیشات ػبصًذُ ٍ هـبٍسُ ـٌي ايـبى دس آًبليضّب 
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