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متان در گاو با استفاده از انتشار پويش كل ژنومي براي شناسايي نواحي ژنومي مرتبط با 
 30Kتراشه 

و  2، مهدي ساعتچي1، اردشير نجاتي جوارمي1محمد مرادي شهربابك ،1، حسين مرادي شهربابك*3و  1علي جليل سرقلعه 
 3يونس ميار

  گروه علوم دامي ايران، دانشگاه تهران، پرديس كشاورزي و منابع طبيعي،1
  زيستي، گروه علوم دامي و كشاورزي علوم انشكدهآمريكا، د دانشگاه ايالتي آيوواآمريكا، 2

  كشاورزي، گروه علوم دامي و آبزيان دالهوزي، دانشكده شگاهدانكانادا، 3

  16/11/1397 :تاريخ پذيرش  06/10/1397 :تاريخ دريافت

  چكيده

. شود كه بويژه حيوانات نشخواركننده در اين ميان نقش كليدي دارندمتان از بخش كشاورزي توليد مي%  50-60در سطح جهاني 
برابر دي  25كه توانايي اين گاز در گرم كردن كره زمين  طوريه گرم شدن جهان دارد ب در اين ميان متان نقش بسيار قوي در

تحقيق حاضر از هدف  .باشداي از لحاظ مقدار مياكسيد كربن، متان دومين گاز گلخانهباشد و بعد از گاز دياكسيد كربن مي
شكمبه در  براساس غلظت اسيدهاي چرب فرار مايع بيني شدهپويش كل ژنومي براي شناسايي نواحي ژنومي موثر بر متان پيش

هاي ارزشبر اساس روش راس حيوان  150از ) از طريق لوله مري(در اين راستا مو و مايع شكمبه . گاو هلشتاين ايران بود
متان به گيري غلظت اسيدهاي چرب فرار مايع شكمبه، انتشار بعد از اندازه. گيري شدنمونه دوطرفه صفت توليد شير اصلاحي

حاوي ( GGP-LD v4 SNP panelبا  حيوانات DNA .گيري شدازاي هر حيوان با استفاده از اين اسيدها اندازه
SNPs108،30 (در اين مطالعه . ژنوتايپ شدندsSNP14 10، 8، 6، 2، 1هاي مرتبط با صفت انتشار متان در كروموزمدار معني ،

هاي SNP اين هاي اطرافQuantitative trait locus (QTL) اي شناساييبر Annotating. شناسايي گرديد 18و  17، 15
مانده اطراف بعضي از اين هاي آن، وزن بدن و خوراك مصرفي باقيهاي مرتبط با شير توليدي و تركيبQTLدار، يكسري معني
SNP ه دهد بتان به ازاي هر حيوان را نشان مياين نتايج نشان دهنده پتانسيل انتخاب ژنتيكي براي كاهش انتشار م. را نشان دادها
  .باشدبسيار مفيد مي ي بودندائمپذيري، تجمعي و حاصل از انتخاب ژنتيكي به دليل توارث كه بهبود طوري

  گاو  ،ژنومي كل مطالعه پويش ،انتشار متان: كليدي هايواژه

  ali_jalil17@ut.ac.ir: پست الكترونيكي،  02333224561 :، تلفننويسنده مسئول* 

  مقدمه
گزارش كرده است  هوايي و  المللي تغييرات آب بينمجمع 

درجه  7/0در طول قرن گذشته متوسط دماي جهاني 
بر اساس اين گزارش، . )2( سلسيوس افزايش يافته است

اي با دليل اصلي افزايش اين دما افزايش انتشار گاز گلخانه
كه  طوريه ب. منابع انساني از اواسط قرن بيستم بوده است

ميزان  2004تا سال  1970شان داده است از سال مطالعات ن

افزايش %  40و %  80اكسيد كربن و متان به ترتيب دي
همچنين گزارش شده كه تجمع گازهاي . )32( اندداشته

شوند كه دماي سطح اي در جو زمين سبب ميگلخانه 
در اين . )39( افزايش يابد 21درجه در قرن  6تا  1جهاني 

ه ار قوي در گرم شدن جهان دارد بميان متان نقش بسي
برابر  25كه توانايي اين گاز در گرم كردن كره زمين  طوري
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اكسيد كربن، باشد و بعد از گاز ديدي اكسيد كربن مي
لذا . )8( باشداي از لحاظ مقدار ميمتان دومين گاز گلخانه

شود كه اين گاز باعث افزايش بخارآب در استراتوسفر مي
از . )21( بيشتر كند % 70ابشي اين گاز را تواند نور تمي
ترين آثار گرم شدن كره ترين تغييرات جوي يا مهممهم

هاي قطب توان به افزايش دما، ذوب شدن يخزمين مي
شمال و جنوب و به دنبال آن رها شدن گاز متان، بالا آمدن 
-سطح درياها، كاهش قطر لايه ازون، افزايش شدت طوفان

ها، و اكسيژن در اقيانوس pHكاهش ها و وقايع جوي، 
گسترش نواحي بياباني، نيمه گرمسيري زمين، تغيير در 

ها و نيز تغيير در ميزان هاي كشاورزي، انقراض گونهزمين
هايي نظير هاي بيماري و گسترش بيماريدهندهانتقال

هاي كوه براي مثال، ذوب شدن برف). 2(مالاريا اشاره كرد 
ها، ها، زلزله سونامي و گردبادرودخانههيماليا، طغيان آب 

همگي بلاهاي طبيعي ناشي از تغييرات جوي و گرم شدن 
ها و با توجه به اين كه ارگانيسم. كره زمين هستند

حساس بوده و محدوده  pHها نسبت به تغيير اكوسيستم
بسيار نگران كننده  مسألهخاصي از آن سازگار هستند، اين 

اي غذايي را تخريب كرده و جوامع هتواند شبكهاست و مي
هاي آبزيان هستند به انساني را كه وابسته به اكوسيستم

 ).2(دهند شدت تحت تاثير قرار مي

متان از بخش كشاورزي توليد %  50- 60در سطح جهاني 
شود كه بويژه حيوانات نشخواركننده در اين ميان نقش مي

صول در توليد متان به عنوان يك مح. )7( كليدي دارند
كه  طوريه گردد بنتيجه فعاليت تخمير ميكروبي ايجاد مي

از %  78بو و در نشخواركنندگان رنگ، بيمتان يك گاز بي
تبديل . )29( شوددر روده توليد مي%  13آن در شكمبه و 

هاي مواد خوراكي به متان طي يكسري فرآيند توسط گونه
ايي متان گيرد كه در مرحله نهمختلف ميكروبي انجام مي

بر  بنا. )28و  23( گرددتوسط آركاياي متانوژن توليد مي
پوند  1- 4/1ها، يك گاو شيري امروزه در آمريكا گزارش

كه توليد  طوريه ب. )3( كندمتان به ازاي هر روز توليد مي
اين گاز در گاو شيري و گاو گوشتي به ترتيب باعث هدر 

 شودمي از انرژي مصرفي%  5/3-5/6و %  5/5- 9رفتن 
همچنين بيان شده است كه نشخواركنندگان اهلي، . )17(

ميليون تن متان به ازاي هر سال  86مثل گاو، گوسفند و بز 
ميليون تن توسط گاو شيري،  9/18 تقريباًكنند كه توليد مي

ميليون تن  5/9ميليون تن توسط گاو گوشتي و  9/55
كه اين حجم گاز  .)24( شودتوسط گوسفند و بز توليد مي

متان توليد شده نه تنها باعث افزايش گرمايي جهان شده 
از انرژي خوراك مصرفي صرف %  15تا %  2است بلكه 

شود كه از طريق دهان و بيني توليد متان در شكمبه مي
اين رويداد باعث كاهش ميزان  ).28( گرددحيوان خارج مي
علاوه بر اين محققين گزارش كردند . شودسود دامدار مي

كه در گاو شيري، افزايش سطح دما و رطوبت بالاتر از يك 
و باروري  نيپروتئآستانه خاص باعث كاهش توليد شير، 

ميليون گاو  264ميان بيش از در اين . )12و  10( شودمي
كه گاو هلشتاين يكي  طوريه شيري در جهان وجود دارد ب

 2005باشد در سال از گاوهاي شيري غالب در دنيا مي
متحده ميليون گاو شيري در  47/3از %  61گزارش شده 

اصيل يا %  61همه اين (باشد ازگاو هلشتاين مي بريتانيا
علاوه بر اين آمار نامه كشاورزي وزارت  ).خالص نيستند

بيان كرد كه جمعيت گاو  1396جهاد كشاورزي در سال 
،  4/1،143اصيل، آميخته و بومي در ايران به ترتيب 

) ارقام بصورت هزار راس است( 48/2،523و  3/4،486
كه اكثريت گاوهاي اصيل و گاو تلاقي يافته ) 1(باشد مي

ها اين گزارش. باشدبا گاوهاي بومي، گاو هلشتاين مي
حاكي از اين است كه اين نژاد گاو تاثير قابل توجهي در 

 .تامين مواد لبني و گوشت در ايران و جهان را دارد

تواند بيان شده است اصلاح ژنتيكي از طريق انتخاب مي
كه گاوهاي نژادهاي  طوريه متان توليدي را كاهش بدهد ب

مختلف نرخ توليد متان متفاوتي از هم دارند بطور مثال 
گاوهاي جرسي در مقايسه با گاوهاي هلشتاين به علت 
 تبديل راندمان خوراك بهتر، انتشار متان كمتري دارند

بنابراين كاهش اندازه بدن در نژادهاي با توليد متان . )11(
تواند به عنوان يك راهكار بالا بدون كاهش توليد شير، مي
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بالقوه جهت بهبود ضريب تبديل غذايي و كاهش انتشار 
دليل آن اين است كه با اين رويكرد . متان مطرح باشد

انتخاب  .)3( يابداحتياجات غذايي نگهداري كاهش مي
باعث  2010تا  1990ليد شير بيشتر از سال براي تو
. )41( متان به ازاي هر كيلوگرم شير شده است%  13كاهش

De Haas  گزارش كردند كه وراثت) 2011(و همكاران-

بيني شده به ازاي شير تصحيح پيشپذيري متان توليدي 
به ترتيب معادل با  نيپروتئشده براي محتواي چربي و 

علاوه براين در مطالعات پويش . )5( باشدمي 58/0و  35/0
 )wide association study-Genome =GWAS(كل ژنومي

در  )Single nucleotide polymorphism =SNP(چندين 
بيني شده در گيري شده يا پيشارتباط با انتشار متان اندازه

همه . شناسايي شده است )13( و آنگوس )5( گاو هلشتاين
پتانسيل بالقوه ژنتيكي براي  اين شواهد نشان دهنده وجود

كاهش ميزان متان از طريق انتخاب ژنتيكي بر اساس متان 
  . باشدتوليدي به ازاي هر حيوان در گاوها مي

يكي از دلايل عدم توجه كافي به صفت توليد متان به ازاي 
به اين علت است كه متان توليدي  در گذشته هر حيوان

ن دشوار و پرهزينه گيري آيكي از صفاتي است كه اندازه
است و انتشار آن به طور مرسوم در واحدهاي توليدي گاو 

گيري متان همچنين اندازه. شودگيري نميشيري اندازه
هايي مانند اتاق تنفس پرهزينه توليدي با استفاده از روش

بيان  )2015( و همكاران  Pickering راًياخ. بوده است
گيري انتشار ندازهكردند اگرچه چندين تحقيق در مورد ا

هاي مختلف گزارش شده است ولي هنوز متان در محيط
نياز به كارهاي بيشتري است قبل از اينكه انتخاب جهت 

هاي اصلاح نژادي كاهش انتشار متان را بتوان وارد برنامه
با توجه به وجود يك رابطه قوي بين غلظت . )33( كرد

در شكمبه، اسيدهاي چرب فرار و ميزان متان توليد شده 
هاي پيش بيني ميزان متان توليدي به امروزه يكي از روش

ازاي هر راس دام بر اساس غلظت اسيدهاي چرب فرار 
كه يكي از عوامل  طوريه ب. باشدتوليدي در شكمبه مي

كليدي كه تاثير قابل توجهي بر ميزان متان توليدي به ازاي 

در  هر راس دام دارد نسبت اسيدهاي چرب فرار توليدي
اسيدهاي چرب فرار جزء . باشدمحيط شكمبه مي

. محصولات مهم و حد واسط توليد گاز متان هستند
اند كه نرخ تبديل اسيدهاي چرب فرار محققين بيان كرده

به متان به ترتيب از بيشترين به كمترين بصورت اسيد 
باشد اين اسيدها قبل از استيك، بوتيرات و پروپيونات مي

-استيك تجزيه مي تجزيه شوند اول به اسيداينكه به متان 

شوند، ليكن نرخ تبديل آنها به ترتيب از بيشترين به 
بنا به  .)34( كمترين بصورت بوتيرات و پروپيونات است

داراي نقش گاز متان  ها كه بيان كننده اين استاين گزارش
انرژي  زيست محيطي و هدر رفتن مخرباثرات  كليدي در
رسد تحقيقي به منظور شناسايي ظر ميبه ن دارد در گاو

مرتبط با صفت انتشار متان در گاو هلشتاين  نواحي ژنومي
كه  طوريه ب .ضروري باشد GWAS با استفاده از روش

شناسايي نواحي ژنومي مرتبط با اين صفت اين فرصت را 
فراهم خواهد كرد كه بتوان انتشار متان را به ازاي هر 

 .يكي كاهش دادحيوان از طريق انتخاب ژنت

 مواد و روشها

گيري انتشار متان در از آنجايكه اندازه: گيرينمونه
نشخواركنندگان دشوار و پرهزينه است و بطور مرسوم در 

شود و اينكه يك گيري نميصنعت گاو شيري اندازه
هاي اصلاحي شير و بين ارزش) - 68/0(همبستگي بالا 

در تحقيق حاضر بر در نتيجه . )18( انتشار متان وجود دارد
و همكاران  Jiménez-Monteroاساس نتايج مطالعه 

هاي اصلاحي توليد و وجود همبستگي بين ارزش) 2012(
هاي ارزشگيري بر اساس روش شير و انتشار متان، نمونه

ه ب. )16( شدانجام  دوطرفه صفت توليد شير اصلاحي
هلدينگ گسترش هاي گاوها در يكي از شركتكه  طوري

بر اساس ارزش  فردوس پارسكشاورزي و دامپروري 
اصلاحي صفت توليد شير از بزرگ به كوچك مرتب شدند 

اين . گيري مشخص شدراس گاو ماده براي نمونه 150و 
ي تقسيم شدند كه راس 75حيوان به دو زير جمعيت  150
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يك زيرجمعيت داراي بيشترين ارزش اصلاحي و زير 
 جمعيت ديگر داراي كمترين ارزش اصلاحي براي صفت

گيري از مايع جهت نمونه. توليد شير بودارزش اصلاحي 
شكمبه، لوله مري از طريق مري وارد محيط شكمبه شده و 

 لوله به حجم يكدر سپس از طريق ايجاد خلا مايع شكمبه 
ml 5  در اين لوله ها مايع شكمبه به نسبت ريخته شدml 5 
. درصد مخلوط شد 50ميكروليتر اسيد سولفوريك  100به 
شكمبه  مايع اوليه ml50 -20  ن نكته قابل ذكر است كهاي

مي شد به دليل اينكه حاوي مقادير بالاي از  ريخته دور
هاي مو بر اساس پروتكل شركت همچنين نمونه. بزاق بود

GeneSeek  گرفته و در كارت مو مخصوص اين شركت
در ناحيه دم گاو  براساس اين پروتكل موها قرار داده شد

دم جدا مي شد تا پياز مو كافي جهت  در خلاف جهت

و اين نكته مد نظر قرار وجود داشته باشد  DNAاستخراج 
اين نكته قابل  .مي گرفت كه اين موها حاوي مدفوع نباشند

ذكر است ارزش اصلاحي صفت توليد شير براي اين گاوها 
توسط كارشناسان مركز اصلاح نژاد و بهبود توليدات دامي 

  .زير تخمين زده شده بود 1- 3له كشور از طريق معاد

  yij= +hysi+aij+eij    :1معادله 

روز و دوبار دوشش  305براي (توليد شير  yijدر اين مدل 
- سال-اثر گله  hysiميانگين جمعيت،   ،)تصحيح شده
- سال- ام در گله jارزش اصلاحي دام   aijفصل زايش، 
اي هويژگي .اثر باقيمانده است  eijام و  iفصل زايش 
هاي اصلاحي شير و اجزاي متشكل ارزش هايآماري داده

  .نشان داده شد 1 ر جدولمورد مطالعه د در جمعيتآن 

  در جمعيت مورد مطالعه بيني شدههاي آماري ارزش اصلاحي صفت هاي توليد شير، اجزاي متشكل آن و متان پيشويژگي -1جدول
  (%) CV  انحراف معيار  بيشينه  كمينه  ميانگين  صفت

  kg(  22/870  2/1299-  1/2475  41/903  81/103(ارزش اصلاحي توليد شير 
  kg( 31/29 28/34- 730/82  47/24  21/84(ارزش اصلاحي توليد چربي

  68/900  099/0  38/0  - 21/0  01/0  ارزش اصلاحي درصد چربي شير
  kg( 91/24 75/31- 78/67  93/16  99/67(شيرنيپروتئارزش اصلاحي 
  - 58/3009  018/0  53/0  - 38/0  - 01/0  شير نيپروتئدرصد ارزش اصلاحي 

  ml( 88/14819 8564 19315  15/2235  08/15(انتشار متان پيش بيني شده
  

بيني گاز متان گيري اسيدهاي چرب فرار و پيشاندازه
اسيدهاي چرب فرار مايع شكمبه از طريق روش : توليدي

در  1971و همكاران   Ottensteinارائه شده توسط 
- آزمايشگاه تغذيه دام گروه علوم دامي دانشگاه تهران اندازه

ي حاوي مايع هالوله در اين روش. )31( گيري شدند
و  شد دور سانتريفيوژ 3500دقيقه در  15به مدت  شكمبه
 100ميكروليتر مايع رويي را برداشته و به آن  400 سپس

فه اضا )متيل والريك اسيد-4(ميكروليتر استاندارد داخلي 
اسيدهاي  گيريها جهت اندازهاين نمونه در ادامهگرديد و 

-چرب فرار در دستگاه كروماتوگرافي گازي با ستون شيشه

بارگذاري  PU4410مدل  Philips) مترميلي 45 ×متر  2(اي 
با توجه به وجود يك رابطه قوي بين غلظت  .ندشد

اسيدهاي چرب فرار و ميزان متان توليد شده در شكمبه، 

ميزان متان توليدي به ازاي ) Wolin )1960اساس روش  بر
معادله مورد استفاده براي ). 42(هر راس دام محاسبه شد 

  :باشدپيش بيني توليد متان بصورت ذيل مي

  :2معادله 
CH4(ml)= 22.4×(0.5×Ac−0.25×Pr+0.5×Bu) 

بيني شده به ازاي هر ميزان متان پيش: CH4: در اين معادله
مقدار غلظت : Prمقدار غلظت اسيد استيك، : Ac، راس دام

- غلظت اسيد بوتيرات ميمقدار : Buو  پروپيونيكاسيد 

  .باشند

بيني كل متان توليدي روزانه به ازاي هر حيوان براي پيش
مصرفي ميزان خوراك : مرحله اول. بدين صورت عمل كرد

و  Lindgrenبه ازاي هر دام بر اساس روش پيشنهادي 
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ميزان : مرحله دوم .)22( محاسبه گرديد )2001(همكاران 
كل متان توليدي روزانه هر دام از طريق حاصلضرب متان 

) براي هر دام محاسبه شده بود 2در معادله (پيش بيني شده 
براي هر دام  3كه در معادله (در ميزان خوراك مصرف شده 

   .محاسبه شد) محاسبه شده بود

  :3معادله 
DMI (kg/day) = 5.7 + 0.43 × kg milk 

بيني شده ميزان خوراك مصرفي پيش: DMI: در اين معادله
مقدار شير توليدي روزانه : milkو  به ازاي هر راس دام

ر دصفت انتشار متان  هايهاي آماري دادهويژگي .باشدمي
  .نشان داده شد 1 جدول

حيوان جهت  150كارت مو  :ژنوتايپينگ و كنترل كيفيت
در كشور آمريكا  GeneSeekژنوتاپينگ براي شركت 

 GGP-LD v4ها با به طوري كه اين نمونه. فرستاده شد

SNP panel ) حاويSNPs108،30 ( ژنوتايپ شد جهت
افزار كنترل كيفيت ژنوتايپينگ از چهار معيار زير در نرم

PLINK 2.0  27(استفاده شد:(  

1 - Animal call rate :5ز اين معيار حيوانات با بيش ا در 
 .گرديداز دست رفته حذف  ژنوتايپ% 

Minor allele  =MAF(حداقل فراواني آللي  - 2

frequency :(SNP هاي باMAF  حذف %  5كمتر از-

 .گرديد

3 - SNP call rate :SNP 5هاي كه براي بيش از  %
 .گرديدحيوانات ژنوتايپ نشده حذف 

چون در طي ژنوتايپينگ ممكن : واينبرگ-تعادل هاردي - 4
هتروزيگوت در اثر عدم  هاياست بعضي از ژنوتايپ

خوانش درست به عنوان ژنوتيپ هموزيگوت خوانده 
كه افزايش مقدار اين خطا براي يك  طوريه شوند ب

جايگاه باعث خارج شدن بيش از حد آن جايگاه از تعادل 
 P-Valueهاي كه بنابراين جايگاه. شودواينبرگ مي- هاردي

تا  ندشدباشد حذف  10- 6اسكور آن كمتر از آزمون كاي

 .هاي با عدم خوانش صحيح حذف گرددجايگاه

براي شناسايي نواحي ژنومي مرتبط با  GWASآناليز 
جهت شناسايي عوامل ثابت موثر بر صفت  :انتشار متان

ها با استفاده از تجزيه ، دادهGWASانتشار متان در 
 =GLM( واريانس حداقل مربعات با استفاده از رويه

Generalized linear model ( نرم افزار درSAS  1/9نسخه 
ها و آناليز ارتباط بين ژنوتيپ. مورد آناليز قرار گرفتند) 37(

صفت انتشار متان با استفاده از يك مدل خطي مختلط در 
بطور  EMMAX. انجام شد) EMMAX )19نرم افزار 

بندي جمعيتي و براي لايه GWASهمزمان در آناليز 
معادله مورد استفاده در . دهدخويشاوندي تصحيح انجام مي

GWAS باشدبصورت زير مي:  

   + Zu + ey = Xβ        :4معادله 

ماتريس ضرايب براي  Xبردار مشاهدات،  y در اين مدل 
- مي SNP اتها و اثرعوامل ثابت شامل ميانگين، كورايت

ماتريس ضرايب اثرات  Zبردار اثرات ثابت،  βباشد، 
رات تصادفي ژنتيكي بردار اث uتصادفي ژنتيك افزايشي، 

اين علاوه بر . باشدمانده ميبردار اثرات باقي eافزايشي و 
Var(u) =   وvar(e) =  باشد كه ميK  يك

 )Genomic kinship matrix( ماتريس خويشاوندي ژنومي
و سپس در مدل  شدهاي ژنوتيپ محاسبه با استفاده از داده
 Identity( ماتريس يكهيك  Iو  گرفتر مورد استفاده قرا

matrix( در نهايتو  .باشدمي QTLdb  گاو
bin/QTLdb/BT/ -https://www.animalgenome.org/cgi(

)index  جهت شناساييQuantitative trait locus =QTL 
آستانه كه هاي SNP) ك مگا بازداخل ي(هاي اطراف 

گذرانده بود مورد  تصحيح بنفروني به ازاي هر كروموزوم
  .استفاده قرار گرفت

 نتايج و بحث

آناليز تجزيه واريانس حداقل مربعات با استفاده از رويه 
GLM  نشان داده بود كه اثر بهاربند و سن حيوان براي
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).  P> 05/0( دار بودبيني شده معنيصفت انتشار متان پيش
كنترل كيفيت ژنوتايپينگ براساس معيارهاي مذكور بعد از 

داراي كيفيت  sSNP835،23ها، در بخش و مواد روش
 GWASنتايج . داشته بودندرا  GWAS آناليز مناسب براي

نمايان  1منهتن در شكل  در نموداربراي صفت انتشار متان 
بر شود همانطوريكه در اين شكل مشاهده مي. شده است

از  P <( ،SNPs43 10- 5( اساس آستانه ارتباط پيشنهادي 
علاوه بر اين بر اساس معيار آستانه . اين آستانه گذر كردند

، )>09/2P × 10- 6( تصحيح بنفروني به ازاي كل ژنوم
SNPs14 اين ). 1شكل (دار بودند معنيSNP هاي در

. قرار گرفتند 18و  17، 15، 10، 8، 6، 2، 1هاي كروموزم
داري در نواحي هاي با بيشترين معنيSNPخصوصيات 

آورده شده  2دار براي صفت انتشار متان در جدول معني
-ARSشود ده ميهمانطوريكه در اين جدول مشاه. است

BFGL-NGS-116634  وBovineHD1800009917 
 .داري نشان دادندبيشترين و كمترين معني

فنوتيپي و نژادي كلاسيك از اطلاعات هاي اصلاحروش
پذيري و وراثت(اي جهت تخمين پارامترهاي ژنتيكي شجره

هاي اصلاحي و ارزش) هاهاي ژنتيكي بين صفتهمبستگي
ميزان . كندبراي صفات مهم در افراد مختلف استفاده مي

هاي كلاسيك پيشرفت ژنتيكي حاصل از بكاربردن روش
متوسط نسبتا كم بوده - پذيري كمبراي صفات با توارث

ها گيري بعضي از صفتبر اين اندازه علاوه. )26( ستا
بطور مثال متان توليدي يكي از (دشوار و پرهزينه است 
گيري آن دشوار و پرهزينه است و صفاتي است كه اندازه

گيري انتشار آن به طور مرسوم در واحدهاي توليدي اندازه
نژادي كلاسيك هاي اصلاح، بنابراين كاربرد روش)شودنمي

تنوع . هايي روبرو هستندها با محدوديتبراي اين صفت
بين حيوانات يك فرصت جهت  DNAموجود در توالي 

هاي اصلاحي و شناسايي نواحي مرتبط با بيني ارزشپيش
. صفات مهم اقتصادي با صحت بيشتر را فراهم كرده است

به طور گسترده جهت  بنابراين انتخاب به كمك نشانگر
هاي مهم در حيوانات مرتبط با صفتهاي QTLشناسايي 

هاي به دليل اينكه صفت .)6( ام شده استاهلي انج
. شونداقتصادي مهم توسط تعداد زيادي ژن كنترل مي

 MAS= Marker-assisted(بنابراين باتوجه به اينكه در 

selection(  تعداد كميQTL شود لذا در نظر گرفته مي
. )9( افتدبه گير ميبخشي ناچيزي از واريانس ژنتيكي 

يابي و امروزه به علت پيشرفت وسيع در تكنولوژي توالي
به يك روش مرسوم  GWASهاي آماري، مطالعات روش

. ها تبديل شده استدر بسياري از گونه QTLبراي يافتن 
GWAS در مقايسه با MAS  يك فرصت مناسب جهت به

را  هاي مهمتله انداختن مقدار بيشتري از واريانس صفت
اين اطلاعات امكان كاربرد انتخاب . فراهم كرده است

كه  طوريه كند بژنوميك در صنعت دامپروري را فراهم مي
ها، انتخاب ژنوميك اين شرايط را بر اساس گزارش

كند كه بتوانند بر اساس اطلاعات دهندگان مهيا ميپرورش
هاي اصلاحي را در مراحل متراكم ارزش DNAنشانگر 
محققين . )30و  25( گي حيوانات محاسبه كننداوليه زند

توان مي براساس انتخاب مبتني بر ژنتيك گزارش كردند
كه گاوهاي نژادهاي  طوريه ب دادمتان توليدي را كاهش 

مختلف نرخ توليد متان متفاوتي از هم دارند بطور مثال 
گاوهاي جرسي در مقايسه با گاوهاي هلشتاين به علت 

 ك بهتر، انتشار متان كمتري دارندتبديل راندمان خورا
بنابراين كاهش اندازه بدن در نژادهاي با توليد متان . )11(

تواند به عنوان يك راهكار بالا بدون كاهش توليد شير، مي
بالقوه جهت بهبود ضريب تبديل غذايي و كاهش انتشار 

العاده ناشي از انتخاب پيشرفت فوق. متان مطرح باشد
و شيري همراه با پيشرفت در مديريت ژنتيكي در صنعت گا

سال اخير منجر به  60ها در سطح مزرعه در طي دام
 درصد توليد شير در آمريكا شمالي شده است 400افزايش 

 64اين افزايش در توليد شير به موازات . )40و  38، 4(
درصد  57درصد كاهش در جمعيت گاو شيري و همچنين 

 شدهحصول توليدي كاهش گاز متان نسبت به يك واحد م
گزارش كردند كه ) 2011(و همكاران  De Haas. )4( است

بيني شده به ازاي شير پذيري متان توليدي پيشوراثت
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به ترتيب  نيپروتئتصحيح شده براي محتواي چربي و 
اين در  علاوه بر. )5( باشدمي 58/0و  35/0معادل با 

wide -Genome =GWAS( ژنومي مطالعات پويش كل

iation studyassoc( چندين )Single nucleotide  =SNP

polymorphism( گيري شده در ارتباط با انتشار متان اندازه
 )13( و آنگوس )5( بيني شده در گاو هلشتاينيا پيش

گزارش شده است انتخاب ژنوميك  .شناسايي شده است
سال  10در طول %  5تواند انتشار متان را حدود تقريبا مي

  . )13( كاهش بدهد

اي بر هاي شكمبه به طور بالقوهميكروبفلور تركيب 
در و انتشار متان صفات كليدي، مثل ضريب تبديل خوراك 

هاي اي از ميكروبآركايا متانوژنيك دسته. دام موثر است
شكمبه مي باشند كه فرآيند توليد متان را در محيط شكمبه 

) 2011( و همكاران King. دهندگان انجام مينشخواركننده
گزارش كردند فلور ميكروبي آركايا مايع شكمبه در دو نژاد 
جرسي و هلشتاين تغذيه شده با جيره غذايي يكسان و 
تحت شرايط مديريتي يكسان متفاوت بوده است كه بنا به 

تفاوت در فلور ميكروبي آركايا هاي اين نويسندگان گزارش
و همكاران  Roehe. )20( به علت ژنتيك بوده است

تحت تاثير قرار گرفتن متان توليدي و تركيب ) 2016(
از هاي مختلف فرزندان گاو نر جمعيتي آركايا در اثر گروه

گروه (دو نژاد آبردين آنگوس و ليموزين و جيره غذايي 
را مورد  )يك غذا پايه كنسانتره و گروه دو غذا پايه علوفه

نگين اثر جيره و نوع نژاد بر ميا. بررسي قرار داده بودند
ها حاصل از حداقل مربعات نسبت آركايا به باكتري

دار و حيوانات زنده يا كشتار شده به ترتيب غير معني
در برخي موارد تفاوت انتشار متان . دار بوده استمعني

هاي فرزندان گاو نر نسبت به اين مشاهده شده ميان گروه
هاي غذايي بيشتر بوده است تفاوت مشاهده شده در جيره

اين نشان دهنده تاثير ژنتيكي قابل توجه ميزبان بر روي  كه
 باشدانتشار متان و تركيب ميكروبي موثر بر توليد متان مي

يكي از دلايل عدم توجه كافي به صفت توليد متان . )35(

به ازاي هر حيوان در گذشته به اين علت است كه متان 
و گيري آن دشوار توليدي يكي از صفاتي است كه اندازه

پرهزينه است و انتشار آن به طور مرسوم در واحدهاي 
- بنابراين تحقيق. شودگيري نميتوليدي گاو شيري اندازه

صفت انتشار نواحي ژنوم مربوط با  شناساييهاي مربوط به 
در نتايج اين تحقيق يكسري . متان محدود و كم است

ر متان در گاو هلشتاين شناخته نواحي ژنومي مرتبط با انتشا
كه مشابه با مطالعات قبلي بيانگر اين است با استفاده . دش

توان متان از انتخاب به كمك نشانگر و انتخاب ژنوميك مي
 ما نتايج تحقيق. توليدي را به ازاي هر حيوان كاهش داد

كاهش انتشار متان در گاو شيري با كه نشان داد  همچنين
به  شكمبه اسيدهاي چرب فرار مايعاستفاده از پروفايل 
پذير امكان بيني كننده انتشار متانپيشعنوان يك شاخص 

انتشار هاي مرتبط با صفت QTLبنابراين با گنجاندن . است
رود نرخ انتشار متان هاي اصلاحي، انتظار ميدر برنامه متان

كه كاهش انتشار  طوريه ب. به ازاي هر حيوان كاهش يابد
خوراك مصرفي وري تواند باعث افزايش بهرهمتان نيز مي

علاوه بر اين برخلاف ساير . در گاوهاي شيري شود
راهكارهاي توسعه يافته جهت كاهش انتشار متان در 

- غذايي، افزودني تنظيمصنعت گاو شيري مانند تغيير در 

هاي آنتي متانوژن، بهبود حاصل از هاي غذايي و واكسن
ي دائمپذيري، تجمعي و انتخاب ژنتيكي به دليل توارث

 .باشدبسيار مفيد مي بودن

هاي قرار گرفته در QTLبراي شناسايي  Annotatingنتايج 
دار دار در نواحي معنيهاي معني- SNPبراي  Mb1ناحيه 

هيچ . نمايان شده است 3براي صفت انتشار متان در جدول 
QTL ي مرتبط با صفت انتشار متان در ناحيهMb1  براي
SNPلي دار گزارش نشده است وهاي معنيQTL هاي

هاي آن، وزن بدن و خوراك مرتبط با شير توليدي و تركيب
ها مشاهده SNPمانده اطراف بعضي از اين مصرفي باقي

  ).3جدول (شده است 
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-5(  خط آبي رنگ افقي نشان دهنده آستانه ارتباط پيشنهادي. براي صفت انتشار متان GWASدر آناليز  P-valuesبراي  log10–مايانگر ن -1شكل 

10 P <.(  

  دار براي صفت انتشار متانداري در نواحي معنيهاي با بيشترين معنيSNPخصوصيات  -2جدول 
  S.E.  P-value  اثر جايگزيني آللي )bp(موقعيت SNP  كروموزوم

2  ARS-BFGL-NGS-116634 107318080 89/3503  36/546 9-10 × 14/2 

15  BovineHD1500006429 24508531 46/4025 03/677 8-10 × 17/2 

20  ARS-BFGL-NGS-87102 49859323 62/3816 04/664 8-10 × 62/5 

8  BovineHD0800011543 38725165 77/2810 56/498 8-10 × 46/9 

1  1_54481566 54481566 08/3576 59/661 7-10 × 79/2 

6  BovineHD0600033597 117942392 81/1761 38/348 6-10 × 34/1 

10  BovineHD1000029180 100765889 31/3569 16/707 6-10 × 40/1 

17  BovineHD1700000175 713923 63/3226  42/645  6-10 × 73/1 

18  BovineHD1800009917 32762956 29/1908  97/382  6-10 × 86/1 
  

كرد اين بيانگر  رويدادتوان براي اين يكي از دلايلي كه مي
و  استپيچيده  صفتيك انتشار متان به عنوان است كه 

به د و اين صفت گيرژن قرار ميتعداد زيادي تحت تاثير 
بطور مرسوم گيري آن، دليل دشواري و پرهزينه بودن اندازه
وزن هاي توليد شير، درصنعت گاو شيري برخلاف صفت

تعداد بنابراين  شودگيري نمياندازه هاو ديگر صفت بدن
شناسايي ر متان هاي مرتبط با انتشاQTLبسيار محدودي از 

دليل ديگر . موجود هستند QTLdbسايت در وب شده و
ها بين صفت انتشار تواند اين باشد كه براساس گزارشمي

هاي آن، وزن بدن و خوراك متان با شير توليدي و تركيب
گزارش شده  بطور مثال. مصرفي همبستگي وجود دارد

 است كه ضرايب همبستگي ارزش اصلاحي انتشار متان با
هاي و نمره سلول نيپروتئتوليد شير، توليد چربي، توليد 

 07/0و  -47/0، -13/0، - 68/0بدني به ترتيب معادل با 
 18/0از ( همچنين يك همبستگي مثبت . )18( بوده است

مانده و انتشار متان بين خوراك مصرفي باقي) 84/0تا 
 فريزين گزارش شده بود- بيني شده در گاو هلشتاينپيش

)5(. Herd  و همكاران)بيان كردند يك همبستگي  )2014
در گاو  ليد متان روزانه با وزن يك سالگيبالا بين تو

دهد ها نشان مياين گزارش. )14( گوشتي مشاهده شده بود
هاي انتشار ها بطور مشترك صفتQTLها و كه بعضي ژن

هاي توليد ضريب تبديل غذايي، وزن بدن و صفت ،متان
 در اطراف .دهندثير قرار ميشير را تحت تا

BovineHD1800009917  نسبت به بقيهSNPدارهاي معني 
QTL هاي مربوط به هر چهار صفت همبسته با انتشار متان

و مانده خوراك مصرفي باقي ،يعني توليد شير، وزن بدن(
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در صورتيكه اطراف بقيه مشاهده شد ) ده خشك مصرفيما
SNP ها يا اينكهQTL ك يا دو تا از اين صفتمرتبط با ي -

ي براي اين QTLيا اينكه اصلا هاي همبسته مشاهده شد 

رسد بنابراين به نظر مي. هاي همبسته مشاهده نشدصفت
BovineHD1800009917  در مقايسه با بقيهSNP ها

  .كانديداهاي خوبي براي صفت انتشار متان باشد
  دار براي صفت انتشار متانداري در نواحي معنيهاي با بيشترين معنيSNPبراي Mb1در ناحيه  هاي قرار گرفتهQTL -3جدول 

  QTLنماد  QTLصفت مرتبط با  SNPنام  كروموزوم
2  ARS-BFGL-NGS-116634 Milk oleic acid contentMFA-C18:1  

15  BovineHD1500006429 Milk fat yield FY 

   Milk capric acid contentMFA-C10:0 

   Milk myristic acid contentMFA-C14:0 

   Milk protein percentagePP 

20  ARS-BFGL-NGS-87102 Not Available  

8  BovineHD0800011543 Dry matter intakeDMI 

1  1_54481566 Milk alpha-casein percentageMACASP 

   Milk capric acid contentMFA-C10:0 

   Milk myristic acid contentMFA-C14:0 
   Milk palmitoleic acid contentMFA-C16:1 
   Milk protein yieldPY 
6  BovineHD0600033597 Not Available  
10  BovineHD1000029180 Milk butyric acid contentMFA-C4:0 
17  BovineHD1700000175 Not Available  
18  BovineHD1800009917 Residual feed intakeRFI 
    Milk yield MY 
   Body weight (weaning) WWT 

    Body weight (mature) MWT 

   Dry matter intake DMI 
  

  گيري كلينتيجه

تعداد ان نشان داد براي صفت انتشار مت GWASنتايج آناليز 
SNP  گذر كرد توجهي از آستانه ارتباط پيشنهاديقابل .

تانه تصحيح بنفروني به ازاي اساس معيار آسعلاوه بر اين بر
براي  Annotating .دار بودندمعني SNPs14 كل ژنوم
نشان داد دار هاي معنيSNP اطرافهاي QTLشناسايي 

QTLهاي آن، وزن بدن هاي مرتبط با شير توليدي و تركيب
ها SNPمانده اطراف بعضي از اين و خوراك مصرفي باقي

ها و بعضي ژناست اين نتيجه بيانگر اين . مشاهده شد
QTLهاي انتشار متان، ضريب تبديل ها بطور مشترك صفت

هاي توليد شير را تحت تاثير قرار غذايي، وزن بدن و صفت
رسد انتخاب ژنتيك داراي اين بنابراين به نظر مي .دهندمي

باشد كه بتوان نرخ انتشار متان به ازاي هر حيوان پتانسل مي
- اين كاهش انتشار متان نيز ميكه  طوريه ب. كاهش دادرا 

وري خوراك مصرفي در گاوهاي تواند باعث افزايش بهره
علاوه بر اين برخلاف ساير راهكارهاي توسعه . شيري شود

يافته جهت كاهش انتشار متان در صنعت گاو شيري مانند 
هاي هاي غذايي و واكسنغذايي، افزودني تنظيمتغيير در 

ز انتخاب ژنتيكي به دليل آنتي متانوژن، بهبود حاصل ا
  .باشدبسيار مفيد مي ي بودندائمپذيري، تجمعي و توارث
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Abstract 

The agriculture contribute to 50-60 % of global methane emission and ruminants have a 
key role in this contribution. Methane has an important role in global warming and it's 
global warming potential is 25 times greater than CO2. Furthermore, methane is the 
second most abundant global anthropogenic greenhouse gas after carbon dioxide. The 
present study aimed to perform genome wide association study to identify genome 
regions affecting the predicated methane production based on the concentrations of 
volatile fatty acids of rumen in Iranian Holstein cattle. One-hundred and fifty hair and 
rumen digesta samples were sampled using the two-tailed strategy based on breeding 
values of milk. After the measurement of the concentration of volatile fatty acids of 
rumen, methane emission of each animal was predicated according to these acids. DNA 
of animals was genotyped using GGP-LD v4 SNP panel (contains 30108 SNPs). 
Fourteen significant SNPs associated with methane emission trait located on 1, 2, 6, 10, 
15, 17 and 18 chromosome were identified. Using annotating some quantitative trait 
locus (QTLs) were discovered around some of these SNPs. The results showed a 
genetic selection potential to mitigate methane emission per animal. Since genetic 
improvements are heritable, cumulative, and permanent, this improvement would be 
permanent and beneficial. 
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