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 در جمعیت استفاده از روش رگرسیون متغیر هاي ظاهري براي پیش بینی مقدار تولید شیر و چربی
  گاوهاي هلشتاین ایران

  
  2، محمد رضا محمدآبادي1حامد خراتی کوپایی

  
  .دانش آموخته دوره کارشناسی ارشد ژنتیک و اصلاح نژاد دانشگاه شهید باهنر کرمان. 1
 شگاه شهید باهنر کرماندانشیار بخش علوم دامی دان. 2

  
  4/10/1391: ، تاریخ پذیرش17/5/1391: تاریخ دریافت

 
  چکیده

ر مطرح  براي درصد چربی و تولید شی14ه  کروموزوم شماردر کاندیدژن    به عنوان یک DGAT1ژن 
این ژن با کد کردن آنزیم دي آسیل گلیسرول اسیل ترانسفراز  نقش اصلی را در سنتز تري . می باشد

 نمونه خون از گاوهاي هلشتاین استانهاي تهران 398در این پژوهش . سیرید و در نهایت چربی شیر داردگلی
 این ژن 8 جفت بازي از اگزون شماره 411یک قطعه  PCR با انجام واکنش ،و اصفهان جمع آوري گردید

بر اساس نحوه برش . د انجام ش PCR-RFLP  جمعیت با استفاده از تکنیک افرادتعیین ژنوتیپ. تکثیر گردید
 به ترتیب برابر با A و K  شناسایی شدند، همچنین فراوانی آللی KK، KA، AA سه نوع ژنوتیپ CfrIآنزیم 

برا ي آنها معنی  DGAT1 ژن  صفاتی که اثر، GLM سپس با استفاده از برازش. ند شد تعیین63/0 و 37/0
 مدل ، متغیر هاي ظاهري مدل و رگرسیونعامل هايدي  بنکد و در نهایت با استفاده از شدنددار بود تعیین 

  معیاراز ضریب همبستگی بین رکورد هاي واقعی و پیش بینی شده به عنوان. شدندهاي پیش بینی ارائه 
پیش ارائه شده براي نتایج این پژوهش نشان داد که مدل هاي .  شداعتبار سنجی مدل هاي ارائه شده استفاده

 روز، ارزش اصلاحی درصد چربی و درصد چربی بر اساس دو بار دوشش در 305بینی صفات تولید شیر 
 مقدار عددي ، اما به دلیل استفاده از حجم اطلاعات کم می باشندتولید قادر به پیش بینی تا حدودي ، روز

 با استفاده از اطلاعات ژن ها  و رکورد هاي یبشتر می توان. ضرایب همبستگی به میزان کمی برآورد شدند
  . نتایج دقیق تري بدست آورد

  . و همبستگی، پیش بینی تولیدرگرسیون، DGAT1ژن :  کلیديکلمات
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 قدمهم

تحقیقات نشان داده است که جایگاه هاي 
موجود روي کروموزوم ها مسئول تغییرات در 

 ,Geldermann( صفات مهم اقتصادي هستند

در سال هاي اخیر پروژه هاي گوناگونی  )1975
 موثر بر صفات کاندید هاي ژنیی براي شناسا

  انجام شده است در گاو هاي شیري اقتصادي
روي کروموزوم  يکاندیدهاي ژن  براي نمونه

 براي  هلشتاینگاو هاي، به ویژه در جمعیت 14
 ,.Grisart et al( شناسایی شده است میزان چربی

2002; Coppieters et al., 1998; Riquet et al., 
 با کد کردن آنزیم دي DGAT1 ژن ). 1999

آسیل گلیسرول اسیل ترانسفراز  نقش اصلی را در 
 .سنتز تري گلیسیرید و در نهایت چربی شیر دارد

  جایگزینیباعث) SNP(  تک نوکلئوتیديجهش
  ، و به دنبال آن DNAآدنین با گوانین در توالی 

  در آنزیم لیزین به آلانینموجب تغییر اسید آمینه
، این شودمیاسیل ترانسفراز دي آسیل گلیسرول 

 اثر قابل توجهی جهش تک نوکلئوتیدي می تواند
 را روي تولید شیر و ترکیبات آن ایجاد می کند

)Grisart et al., 2002( . در پژوهشی چند شکلی
 و میزان اثر آن به روي تولید و DGAT1 ژن

در کشور  ترکیب شیر در نژاد هلشتاین و فلکویه
ژنوتیپ افراد با .  سی قرار گرفتآلمان مورد برر

. تعیین شد RFLP-PCRاستفاده از تکنیک 
 روي صفات تولید DGAT1میزان اثر ژن بررسی 

کیب شیر در نژاد هلشتاین  نشان داد که این و تر
 و 28/0 مقدار درصد چربی و پروتئین به ،ژن
 ,.Thaller et al( دهد می افزایش درصد06/0

ي گاوهاي شیري نژاد در پژوهشی که رو ).2003
شایر نیوزیلند انجام شد، اثر  هلشتاین، جرسی و ایر

 روي چربی و پروتئین شیر براي DGAT1ژن 
 معنی  درصد5 در سطح نژاد هلشتاین و جرسی

همچنین میزان اثر ژنوتیپ . دار گزارش گردید
 5 سطح روي تولید شیر در نژاد ایر شایر معنی دار

اثر جایگزینی متوسط .  تشخیص داده شددرصد
 کیلوگرم براي 3 تا 2آللی براي پروتئین برابر با 

همچنین میزان  اثر . نژاد هلشتاین تعیین شد
 6جایگزینی آللی چربی شیر براي نژاد هلشتاین 

 کیلوگرم گزارش 3کیلوگرم و براي نژاد جرسی 
اخیرا کشور ). Spelman et al., 2002. (گردید

 اطلاعات  به اشتراك گذاشتنهاي زیادي با
 وارد سیستم ارزیابی SNPژنومیکی هزاران 

 ;Hayes et al., 2009( اندژنتیکی شده

VanRaden et al., 2009 .( این موضوع بیانگر
این مطلب است که اطلاعات ژنومیکی هم اکنون 
به عنوان یکی از مهم ترین منبع اطلاعات براي 
ارزیابی ژنتیکی در گله هاي گاو شیري مطرح می 

تا کنون پژوهش هاي گسترده ). Liu, 2010( باشد
 براي پیش بینی اثر  با استفاده از مدل سازيایی

ژن هاي بزرگ اثر و رکورد هاي صفات اقتصادي 
 ,Szyda et al., 2011; Liu( صورت گرفته است

2010; Szyda et al., 2005  .(در ،براي نمونه 
هاي شیري هلشتاین کشور پژوهشی که روي گله

 1227  رکوردنجام گرفت از اطلاعاتلهستان ا
 صفت مهم اقتصادي 29، براي SNP50Kفرد و 

در این پژوهش با .  شدانجامارزیابی ژنومیکی 
 ارزش  میزان دقت،استفاده از ضریب همبستگی
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هاي اصلاحی برآورد شده مورد آزمون قرار 
 نتایج  نشان دادند که ضریب همبستگی .گرفت

روتئین و چربی به براي کیلوگرم تولید شیر ، پ
  می باشد31/0 و 44/0، 43/0ترتیب برابر با 

)Szyda et al., 2005.(در پژوهشی دیگر که  
روي جمعیت گله هاي شیري هلشتاین کشور 
آلمان انجام گرفت با استفاده از مدل سازي و 

 فرد واریانس ژنتیکی صفات 4500اطلاعات 
  برآورد گردیداکاندیدژن تولیدي شیر ناشی از 

)Szyda et al., 2011( . نسبت واریانس ناشی از
 براي سه دوره شیردهی براي تولید کاندیدژن 

 .شد برآورد 07/0 و 030/0 ، 04/0شیر برابر با 
، 06/0این نسبت براي تولید چربی نیز برابر با 

 ,.Szyda et al(  برآورد گردید0/ 14 و 08/0

 پیش مدل برايارائه  هدف از این مقاله ).2011
با استفاده از  صفات مطرح شده بینی رکوردهاي

در جمعیت روش رگرسیون متغیر هاي ظاهري 
 معمولا متغیر هاي معادلات .مورد مطالعه می باشد

رگرسیونی  مقادیري از یک دامنه پیوسته اختیار 
می کنند  ولی در برخی از موارد متغیرها داراي 

به سطوح ناپیوسته هستند در این گونه موارد باید 
مشخصی را ) کد(هرکدام از عوامل سطوح 

اختصاص داد به این متغیرها، متغیر هاي ظاهري 
) نه همواره(می گویند  متغیر هاي ظاهري معمولا 

با سطوح فیزیکی که به آنها اختصاص می یابد بی 
در واقع کد بندي عوامل ناپیوسته . ارتباط هستند

ي به این معناست که هرکدام از این عوامل دارا
به عنوان مثال . اثر معین روي متغیر پاسخ هستند

ژنوتیپ ها در این پژوهش ناپیوسته هستند و باید 
.  براي هر ژنوتیپ کد مشخصی در نظر گرفته شود

باید به این نکته توجه داشت که براي گزینش 
متغیرهاي ظاهري روش منحصر به فردي وجود 

بهره ندارد البته اگر بتوانیم از این ویژگی براي 
برداري از شکل خاصی از داده ها استفاده کنیم 
 آنگاه این موضوع به نقطه قوت تبدیل می شود

)Bazargan-Lari, 2005.(  
  

  مواد و روش ها
 نمونه گیري و تعیین ژنوتیپ

 گاو  نمونه خون از گله398در این پژوهش 
 استان هاي اصفهان و هاي هلشتاین زایش اول
 نمونه ها در تیا جزی.تهران جمع آوري گردید

  . نشان داده شده است1جدول 

  
 .تعداد نمونه ها در گله ها - 1جدول 

Table 1- Number of samples in herds. 
تلیسه 

Taliseh 
تکنو 

Tekno 
 لبن

Laban 
 زرین

Zarrin 
 رضایی

Rezaee 
 دهیران

Dehiran 
 فکا

Feka 
 گل شهر

Golsahhr 
 امداد

Emdad 
 نامفر

Namfar 
 نام گله

Herd name  
 تعداد نمونه  48  45  34  70  49  39  34  31  19  29

Number of samples  
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 با استفاده از روش نمکی DNAاستخراج 
 .Lien et al. 1990; Miller et al(انجام گرفت

هاي استخراج شده با استفاده از نمونه). 1988
 DNA نانوگرم 50دستگاه اسپکتروفتومتر بر اساس

از آب دوبار تقطیر در هر میکرولیتر با استفاده 
 از PCRبراي انجام واکنش . رقیق شدند

آغازگرهاي رفت و برگشت زیر استفاده گردید 
)Kaupe et al., 2004:( 

5′-GCACCATCCTCTTCCTCAAG-3′         
                                                                     
5′-GGAAGCGCTTTCGGATG-3′.  

  با DGAT1 که جایگاه قابل ذکر است
 به NCBI در بانک اطلاعاتی 077528EU1شماره 

 ثبت رسیده است
)

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/eu07
 به صورت زیر PCRسیکل هاي حرارتی  .)7528

 94دماي  در :واسرشته سازي اولیه: شدانجام 
 چرخه با 35،   دقیقه5درجه سانتیگراد به مدت 

 درجه سانتیگراد و به مدت 94واسرشته سازي در 
 60 ثانیه در دماي 60 ثانیه، اتصال به مدت 60

 درجه 72درجه سانتیگراد و سنتز در دماي 
به : سنتز نهایی.  ثانیه60سانتیگراد و به مدت 

.  درجه سانتیگراد72 دقیقه و در دماي 7مدت
 میکرو لیتر و با استفاده 15 در حجم PCRنش واک
 میکرولیتر از 5/1 ژنومی و DNA نانوگرم 100از 

PCR 10 بافرX ،5/1 میلی مولار MgCl2 ،4/0 
 پیکو مول از هر آغازگر، dNTP ،6/0میلی مولار 

 پلیمراز Taq واحد آنزیم 1 و DMSO درصد 5
 به واکنش DMSO درصد 5افزودن . انجام شد

. ر برابر هر براي هر دو آلل را می دهداجازه تکثی
 جفت بازي از 411 قطعه PCRبا انجام واکنش 

 K232A، که دربرگیرنده جایگزینی DGAT1ژن 
براي شناسایی تغییرات آلل در . شداست تکثیر 

 ژن 10434 و 10433مکان هاي نوکلئوتیدي 
DGAT1 ،5 میکرولیتر از DNA 2 تکثیر شده با 

 ساعت در 3 به مدت CfrIبرشیواحد از آنزیم 
محصولات .  درجه سانتیگراد هضم شد37دماي 

 درصد الکتروفورز 2برش داده شده در ژل آگارز 
شدند و در نهایت ژل آگارز با اتیدیوم بروماید 

 RFLP با استفاده از تکنیک .رنگ آمیزي گردید
با آنزیم برشی بریده نمی K  آلل مشخص شد که 

، بدون KKافراد  .دوشمی  بریده Aشود و آلل 
 داراي یک آلل جهش یافته و KAجهش  افراد 

 در هر دو آلل آنها جهش صورت AAافراد 
 جفت 411افرادي که تنها در ناحیه . گرفته است

بازي داراي باند هستند، جهش در آنها رخ نداده 
افرادي که . است و به شکل وحشی باقی مانده اند

 208 یا 203  جفت بازي و411در دو ناحیه 
جفت بازي داراي باند هستند، هتروزیگوت می 
باشند و در نهایت افرادي که داراي دو باند در 

 جفت بازي هستند، 208 و 203ناحیه 
هموزیگوت جهش یافته می باشند  به علت 

 جفت بازي 208 و 203نزدیک بودن دو قطعه 
 به شکل یک باند ضخیم روي ژل قابل AAافراد 

 و PCRد صحت انجام براي تایی. تشخیص هستند
 PUC  نشانگر اندازهتعیین ژنوتیپ نهایی افراد از

Mix 8استفاده گردید . 
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  و ارائه مدلآنالیز آماري

 رویه و SPSS نرم افزار 16 نسخه  با استفاده از
GLM اثر ژنوتیپ هاي بدست آمده در قالب  

.  مورد بررسی قرار گرفتند1 ثابتیک مدل اثرات
هاي عاملاین پژوهش شامل مدل استفاده شده در 

 :                                     زیر بود
yijkmnr=µ+Gi+ S j+ Mk+Nm+Cn+eijkmnr  

مشاهده براي  : yها عبارتند از عاملدر این مدل 
 در اثر ژنوتیپ ها: Gاثر میانگین، : µ، هر صفت
اثر سال : M،  سطح10 در اثر گله: S، سه سطح

: C  سطح12در  ر ماه تولداثN  ، سطح 5 در تولد
 .اثر عوامل ناشناخته : . سطح5 در اثر سال زایش

قابل ذکر است که چون تمام افراد مورد مطالعه در 
وردن اثر دوره آاولین دوره شیردهی بوده اند از 

باید توجه  .شیردهی در مدل خودداري شده است
 تی صفاداشت که هدف از انجام این آنالیز تعیین 

 ،می باشدآنها معنی دار   که اثر ژنوتیپ ها براست
چون مدل هاي پیش بینی باید براي صفاتی ارائه 

 سپس .شوند که اثر ژن براي آنها معنی دار باشد
 ضرائب  SPSS نرم افزار  16با استفاده نسخه 
در . ورد شدندآ هاي مدل برعاملرگرسیونی براي 

  معنی دار، ضرایب رگرسیونینهایت با استفاده از
 .شد ارائه  جمعیت افرادهاي پیش بینی تولیدمدل

صفات مورد مطالعه در جدول  و  هاتعداد  رکورد
   . نشان داده شده انددوشماره 

از رگرسیون متغیر هاي  براي ارائه مدل
ظاهري بر رکورد ها استفاده گردید در این بخش 

مدل، رگرسیون کد ها بر  هايبا کد بندي عامل
                                   
1Fix model  

ا به عنوان ضرائب رگرسیون استفاده رکورد ه
 کد AA و KK ،KAهاي براي ژنوتیپ. گردید
 . 10 تا 1براي اثرات گله کد هاي . 3 و 2، 1هاي 

 کد  نحوه جزئیات . 5 تا 1سال تولد کد هاي 
 از مدل . نشان داده شده است2بندي در جدول 

کلی رگرسیونی زیر براي پیش بینی رکوردها 
  .استفاده گردید

                                   Y=β0+αZ + ε  
                                                                    

ضرائب  α ، میانگینβ0  میزان تولی،Yر این مدل د
رگرسیونی براي اثرات ژنوتیپ،گله، سال تولد، 

 اثرات ژنوتیپ، کد هاي Z ،ماه تولد و سال زایش
 میزان ε  و، ماه تولد و سال زایش سال تولد،گله
 قابل ذکر است که ضرائب رگرسیونی معنی .خطا

دار براي پیش بینی تولید در مدل نهایی مورد 
-  در نهایت براي آزمون مدل.استفاده قرار گرفتند

هاي پیش بینی از ضریب همبستگی بین رکورد 
) توسط مدل(هاي حقیقی و پیش بینی شده 

  .استفاده گردید
  

   و بحثنتایج
به منظور تائید تکثیر قطعه مورد نظر، 

 با استفاده از الکتروفورز بروي PCRمحصولات 
مشاهده تنها . آگارز مورد ارزیابی قرار گرفتندژل 

 با کمک استفاده از  جفت بازي411یک باند 
نشان دهنده تکثیر ،   PUC Mix 8نشانگر اندازه

 ژن 8درست قطعه انتخاب شده از اگزون شماره 
DGAT1 و صحت انجام PCRبود . 
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  . تعداد رکورد هاي مورد استفاده- 2جدول 
Table 2- Number of used records. 

 و رکورد براي پیش بینیتعداد  
 برآورد همبستگی

Number of records for 
estimating correlation 

coefficient   

ضریب رکورد براي برآورد تعداد 
 رگرسیون

Number of records for 
estimating regression 

coefficient  

 صفت شرح 
Trait definition  

 صفت
Trait  

   روز305تولید شیر بر اساس  184  90
Milk production adjusted 305 days 

Milk305 

تولید شیر بر اساس دو بار دوشش در   113  161
  روز

milk production adjusted two 
milking day 

Milk2X  

تولید چربی بر اساس دو بار دوشش در   104  124
  روز

fat production adjusted two milking 
day 

FAT 2X  

درصد چربی بر اساس دو بار دوشش در   111  117
  روز

fat percent adjusted two milking day 

FATP2X  

   چربی درصدارزش اصلاحی  229  144
breeding value of fat percent 

EBVFP  

 
  . مدلعامل هاي بندي کد نحوه - 3جدول 

Table 3- Coding of effects model. 
 شماره گله  110  1060  1101  1108  1155  1234  3500  3523  3524  3555    

Herd  
 سال تولد  81  82  83  84  85              

Year of Birth  
 ه تولدما  1  2  3  4  5  6  7  8  9  10  11  12

Month of Birth  
 سال زایش  83  84  85  86  87              

Year of parturition  
 کد  1  2  3  4  5  6  7  8  9  10  11  12

Code  
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  .PCRنتایج حاصل از انجام   -1شکل 

Figure 1- Results of PCR reaction. 
در پژوهش انجام شده، جایگاه مورد مطالعه 

ی نشان  درصد چند شکل100  نمونه، 398در 
نتایج تعیین ژنوتیپ افراد مورد مطالعه  دادند،

 به ترتیب A و Kنشان داد که فراوانی آلل هاي 
همچنین فراوانی . می باشد 63/0 و 37/0برابر با 

 به ترتیب برابر با AA و KK ،KAهاي ژنوتیپی 
 نتایج تعیین . برآورد گردید34/0 و 56/0 ، 09/0

که ) Naghdi et al.2010(ژنوتیپ با با نتایج 
 را به DGATK  و DGATAفراوانی آلل هاي 

 در جمعیت ماده گاو 33/0 و 67/0ترتیب برابر با 
هاي هلشتاین استان اصفهان گزارش کردند تقریبا 

 از تعیین  نمونه اي2شکل  همخوانی دارد، 
  .ژنوتیپ افراد را نشان می دهد

  
   .یتدر جمع افرادتعیین ژنوتیپ  نمونه ایی از  - 2شکل 

Figure 2- Genotyping of samples population.   
  

  هلشتایندر پژوهشی که روي گاو هاي نر
، فراوانی آلل هاي گرفتاستان خراسان انجام 

DGATA و  DGATK 79/0و 21/0 برابر با 
 .)Hosseinpour et al., 2011 (ده شتخمین زد

 آماري این پژوهش نشان داد که اثر ژن نتایج
DGAT1 روي تمام صفات مورد مطالعه در  به

 جزییات . درصد معنی دار می باشدیکسطح 
  . نشان داده شده است4تجزیه واریانس در جدول 
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  نتایج حاصل از تجزیه واریانس- 4 جدول
Table 4- Results of analysis variance. 

EBVFP FATp2x FAT2x Milk2x Milk305 
Traits  
  صفات

9.30  17.51  7.07  9.18  7.30  
F-value 
Fارزش 

<0.01 <0.01 <0.01 <0.01 
 Pارزش   0.01>

P-value 
  

-از برآورد ضرائب رگرسیون مدلبا استفاده 

  .                                                                      هاي پیش بینی صفات به شرح زیر ارائه شدند
YEBVFP= - 0.116+0.034Z1+0.013Z2 

 ضریب 034/0 میانگین، 116/0مدل در این 
 ضریب 013/0رگرسیون براي اثر ژنوتیپ، 

 هاي اثرات کد Z2 و Z1رگرسیون براي اثر گله و 
  .ژنوتیپ و گله می باشند

YFATP2X= 3.486+0.062Z1-0.056Z2-0.002Z3  
 ضریب 062/0 میانگین، 486/3در این مدل 

 ضریب -056/0رگرسیون براي ژنوتیپ، 
 ضریب -002/0اثر گله و رگرسیون براي 

 هاي کد Z3 وZ1 ،Z2.رگرسیون براي ماه تولد
  .اثرات ژنوتیپ، گله و ماه تولد می باشد

YMilk305=9601.37+587.87Z1+288.78Z2-1917.94Z3 

 87/587 میانگین، 37/9601در این مدل 
 ضریب 78/288ضریب رگرسیون ژنوتیپ، 

 ضریب رگرسیون -94/1917رگرسیون گله و 
 هاي اثرات ژنوتیپ، کد Z3 و Z1، Z2. دسال تول

                   .گله و سال تولد
در این پژوهش به دلیل اینکه ضرایب 

صفات اثرات مدل   براي برآورد شدهرگرسیون
FAT2X و Milk 2x ،پیش  مدلمعنی دار نبودند 

نتایج حاصل .  ارائه نگردید این صفات برايبینی
د هاي میزان ضریب همبستگی بین رکوراز 

 خلاصه 5 در جدول حقیقی و پیش بینی شده
          .شده اند

                          
 . رکورد هاي پیش بینی شده و رکورد هاي حقیقیبین ضرائب همبستگی - 5جدول 

Table 5- Correlation coefficients between predicted and true records. 

EBVFP FATP2X Milk305 صفات 
Traits  

0.28**+  0.18*+  0.45**+  
 ضریب همبستگی

Correlation coefficient  
  .01/0 در سطح معنی داري **   05/0 سطح  درمعنی داري *

**Significant in level 0.01          *Significant in level 0.05           
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 با توجه به ضرائب همبستگی  صفات

FATP2X، Milk305  و EBVFP  دریافت  می توان
  است تا حدوديتوانسته ارائه شده  هايمدلکه 

یکی .  پیش بینی کند رارکورد هاي افراد جمعیت
از مهم ترین دلایل پایین بودن ضرائب همبستگی  
این است که صفات مورد مطالعه جز صفات پلی 
ژنیک هستند و تحت کنترول تعداد زیادي ژن 

ر هستند، در صورتی که تنها اثر یک ژن بزرگ اث
)DGAT1 (یکی از . در مدل وارد شده است

دلایل دیگر پایین بودن ضرائب همبستگی استفاده 
از تعداد کم رکورد می باشد، پر واضح است که 

ضرائب با افزایش تعداد  رکورد ها می توان 
 را دقیق تر برآورد کرد و ضریب رگرسیون

 قابل ذکر است که با .همبستگی را افزایش داد
رائه شده و وارد کردن سایر  ا هايبسط مدل

اثرات موثر بر تولید به خصوص ژن هاي بزرگ 
اثر دیگر می توان پیش بینی دقیق تري از 

 بهترین نمونه براي این .رکوردهاي تولید داشت
مطلب مقایسه نتایج این پژوهش با نتایج پژوهش 

 Szyda et انجام شده در کشور لهستان می باشد

al., 2005)( .مل تفاوت قابل توجه ترین عامهم
 SNP تعداد  ها، مربوط بهمیان ضرائب همبستگی

 مورد )1227 ( و رکوردهاي)SNP50K (ها
  اینکهبا وجود .استفاده در دو پژوهش می باشد

  به میزان کمی  برآورد ب همبستگییضرامقدار 
دار تشخیص داده  از نظر آماري معنیاما  شدند،
نس ناشی از با توجه به واریا که این امر شدند

DGAT1براي این صفات قابل توجیه می باشد . 
نتایج حاصل از واریانس ناشی از ژن بیان کننده 

ت ااین مطلب است که بخش اعظم واریانس صف
FATP2X، Milk305و  EBVFP  در جمعیت به

با .  کنترل می شود1DGATوسیله جایگاه ژن 
توجه به این که صفت مورد مطالعه جز صفات 

باشد و توسط جایگاه هاي زیادي میپلی ژنیک 
به این معنا که هر کدام از این ( شودکنترل می

جایگاه ها بخشی از واریانس مربوط به صفت را 
  اما با این حال،)کننددر جمعیت کنترل می

 نشان دهنده اثر  DGAT1واریانس ناشی از ژن
 طوريبه . باشد قابل توجه این ژن در جمعیت می

واریانس جایگاه ژن  دادند مطالعات نشانکه 
1DGATصفات  براي FATP2X، Milk305و  

EBVFP  89/0 و 82/0،  07/3 به ترتیب برابر با 
 ,.Kharrati koopaee et al( باشدمیدرصد 

2011(. 
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Abstract 
   The results of multiple QTL mapping design in recent years, quantitative trait loci for milk 
fat percentage and milk yield was described in BTA14. With the coding of diacylglycerol-
acyltransferase enzyme, DGAT1 gene has the main role in the triglyceride synthesis and 
finally fat milk synthesis. In this research, 398 blood samples were collected from Tehran and 
Esfahan province. In PCR reaction, 411 bp fragment of exon 8 DGAT1 gene was amplified. 
Finally, genotyping population was performed using RFLP-PCR technique. Three genotypes 
such as KK, AA and KA were detected. Frequencies of DGAT1 alleles (K and A) were 
estimated 0.37 and 0.63 respectively. Using of fitted fixed model and animals ‘records 
significant traits were recognized.  Finally using of parameters coding and regression model 
prediction models were presented. Correlation coefficient was utilized for validation of 
prediction models. The results of this study indicated presented model can be prediction of 
Milk305 (milk production adjusted for milking in 305 days), EBVFP (estimated breeding value 
for milk fat percentage, %) and FATP2X (milk fat percentage adjusted for two milking per day, 
%) traits in population. 
Key words: DGAT1 gene, regression, prediction of production and correlation. 
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