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 در نشخواركنندگان نشريه پژوهش

 1394، دوم، شماره سومجلد 
http://ejrr.gau.ac.ir 

 

 پذیری و تعداد جایگاه صفات کمی بر میزان صحت برآورد ارزش اصلاحی ژنومیثیر وراثتأت
 

 4ایوب فرهادی* و 3، محمود هنرور2سید حسن حافظیان، 1ندا محمدی چماچار

گروه علوم دامی، دانشکده علوم دامی و شیلات، دانشگاه علوم استادیار 4دانشیار و 2آموخته کارشناسی ارشد، دانش1

 دانشگاه آزاد اسلامی واحد شهر قدس دانشکده کشاورزی، گروه علوم دامی،استادیار 3، کشاورزی و منابع طبیعی ساری

 14/6/94 ؛ تاریخ پذیرش:12/2/94 تاریخ دریافت:
 

 1چکیده

ای در افزایش قابل ملاحظهباعث های اصلاح سنتی، استفاده از اطلاعات ژنومی با روشدر مقایسه 

انتخاب ژنومیک بر پایه ارزش  .شودمیرکورد فنوتیپی فاقد پاسخ به انتخاب برای حیوانات جوان 

پذیری صفت و ثیر وراثتأهدف پژوهش حاضر بررسی تاصلاحی برآورد شده ژنومی استوار است. 

این منظور بههای اصلاحی ژنومی بوده است. بر صحت برآورد ارزش جایگاه صفات کمیتعداد 

ثیر أنتایج حاصل از بررسی ت ای انجام شد.سازی رایانهنیاز از طریق شبیه طراحی ژنوم و جمعیت مورد

افراد گروه مرجع در طی سه پذیری صفت نشان داد که صحت برآورد ارزش اصلاحی ژنومی وراثت

بود.  876/0و  827/0، 790/0ترتیب به 25/0و  1/0، 05/0پذیری برای سطوح وراثتفرض پیش

پذیری صفت، میزان صحت برآورد ارزش اصلاحی ژنومی نیز افزایش بنابراین با افزایش سطح وراثت

سازی شده )در جایگاه صفات کمی شبیه 40و  20، 10، 4انجام شده برای تعداد  فرضپیشیافت. در 

، 833/0، 813/0ترتیب مقدار صحت محاسبه شده در گروه مرجع بههر کروموزوم( در طول ژنوم، 

دامنه تغییرات صحت برآورد جایگاه صفات کمی در کل با افزایش تعداد دست آمد. به798/0و  826/0

تغییرات  57تا  51های متوالی از نسل در طی نسل چنینهم. دار نبودارزش اصلاحی ژنومی معنی

 صحت برآورد ارزش اصلاحی ژنومی در هر دو استراتژی روند کاهشی داشت.
 

 سازی، شبیهپذیری، جایگاه صفات کمیانتخاب ژنومی، وراثت یدی:کلمات کل

                                                           
 ayoub_farhadi@ymail.com: سئولنویسنده م*
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 مقدمه

های اهلی های دامچند شکلی تک نوکلئوتیدی در طول ژنوم برای گونه جایگاهدسترسی به هزاران 

های اصلاحی کل جهت انجام ی ژنوم در پیشگویی ارزشگرنشانمختلف امکان استفاده از اطلاعات 

باشد که می گرنشانانتخاب به کمک  انتخاب ژنومیک شکلی از انتخاب ژنومیک را فرآهم آورده است.

د. در این حالت اثر تعداد نشواستفاده می دهدپوشش میژنتیکی که کل ژنوم را  هایگرنشاندر آن 

اگر تعداد شود. بنابراین طور همزمان برآورد میاند بهکه در سرتاسر ژنوم پراکنده شده گرنشانزیادی 

در عدم تعادل  گرنشانحداقل با یک تواند می 1جایگاه صفات کمی هرها بسیار زیاد باشد گرنشان

(. در این روش بر خلاف روش انتخاب به 2010؛ طوسی و همکاران، 2007هییز، باشد )پیوستگی 

 ای همهطور بالقوهکه درصد کمی از واریانس ژنتیکی صفت قابل توجیه بود، به هاگرنشانکمک 

کارگیری ههای اصلی ب(. از محدودیت2007هییز، شود )توجیه می هاگرنشانوسیله واریانس ژنتیکی به

اشاره کرد، که  تعیین ژنوتیپ افرادنیاز و هزینه مورد هایگرنشانتوان به تعداد زیاد انتخاب ژنومیک می

یابی ژنوم حیوانات اهلی های توالیدنبال طرحهای دامی بهها در اکثر گونهامروزه هر دو این محدودیت

گیر در های چشمهمراه با پیشرفتچند شکلی تک نوکلئوتیدی و شناخت حدود صدها هزار 

انتخاب ژنومیک به انتخاب بر  (.2009هییز و همکاران، برطرف شده است ) نوتیپژتعیین های فناوری

های گرنشانصورت جمع اثرات بهاصلاحی ژنومیک  ارزشگردد. بر می 2اصلاحی ژنومیکپایه ارزش

 طورشود، در نتیجه بهها در سرتاسر ژنوم محاسبه میگرنشانهای این پییا هاپلوت با تراکم بالاژنتیکی 

گیرد کنند در بر میرا که در تغییرات یک صفت شرکت می کمیهای صفت ای همه جایگاهبالقوه

 (. 2007هابییر و همکاران، )

کاندیداهای انتخاب در اصلاحی ژنومیک ارزشثابت کردند که صحت  (2001)میوسن و همکاران 

گزارش نشده است. با  با این درجهصحت  ،واقعی هایباشد، در داده 85/0تواند تا سازی مییک شبیه

 38416حیوان نر و  3576با استفاده از یک جمعیت مرجع شامل  (2009)رادن و همکاران این حال ون

در گاو اصلاحی ژنومیک ارزشبرای را  71/0 چند شکلی تک نوکلئوتیدی صحتی برابر با گرنشان

های نر هلشتاین در گاوهای ملی ارزیابی 2009. از سال دست آوردندبهفریزین  -شیری هلشتاین

گاو نر  650-4500های مرجع بین ها از جمعیتارزیابیو کانادا در حال انجام است. در این  آمریکا

                                                           
1- Quantitative trait loci (QTL) 

2- Genome-wide Estimated Breeding Value (GEBV) 
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در طول ژنوم تعین ژنوتیپ شده بودند،  گرنشان 50000برای  تست نتاج شده که تقریباًهلشتاین فریزن 

های نر جوان در جمعیت مرجع بین گوسالهبرای  نومیکژیت اطمینان ارزش اصلاحی استفاده شد. قابل

 (.2011؛ فرناندا و همکاران، 2009ون رادن و همکاران، بود ) درصد 67و  درصد 20

طور پذیری صفت است. بهبر صحت برآورد ارزش اصلاحی وراثت ثرؤمترین عوامل یکی از مهم

های برآورد ارزشپذیری صفت مورد ارزیابی از جمله عواملی است که بر صحت کلی وراثت

پذیری برای وراثت میزانتأثیرگذار است. اصلاحی ژنومیک ارزشها و در پی آن بر صحت گرنشان

( و 4/0تا  2/0(، متوسط )2/0ها را در سه دسته پایین )تا آن صفات مختلف متفاوت است که عموماً

آن است که صفات با  های اخیر حاکی ازسازیکنند. شبیهبندی می( طبقه4/0از  تربیشبالا )

 (2007) ویرکمپ بینی بالاتری همراه است. در این زمینه کالوس وپذیری بالا با صحت پیشوراثت

های مختلف روی صحت برآورد ارزش اصلاحی پذیریرا همزمان با اثر وراثت هاچندشکلیاثرات 

ها صرف هاپلوتیپ ژنیکپلیدهد زمانی که از اثرات ها نشان میقرار دادند. گزارشات آن بررسیمورد 

پذیری پایین از و برای صفات با وراثت 79/0تا  73/0پذیری بالا از نظر شود برای صفات با وراثت

ژنیک که از اثرات پلیصحت افزایش خواهد یافت، این در حالی است که، زمانی 55/0تا  37/0

با در  چنینهم بهبود خواهد یافت.شدت صلاحی بهبینی ارزش اصحت پیشها استفاده شود هاپلوتیپ

نظر گرفتن تعداد زیادی جایگاه صفات کمی هر کدام با اثرات بسیار کوچک، انتخاب ژنومی میزان 

ز شجره و فنوتیپ استفاده شود از حالتی که تنها ا تربیشهای اصلاحی را صحت برآورد ارزش

گیری انتخاب ژنومی از نمونه ل نمود کهتوان چنین استدلادر توجیه این مسأله میکند. بینی میپیش

ثری ماتریس ؤطور مکند و لذا بهدهد استفاده میگیری گامت رخ میکه در طول شکلمندلی در حالتی

دهد )ویانووا و همکاران، خویشاوندی را نسبت به ماتریس میانگین خویشاوندی مورد استفاده قرار می

2005.) 

افزایش حجم اطلاعات، اهمیت استفاده از رایانه جهت استفاده از با پیشرفت علم و تحقیقات و 

سازی فراهم گردیده است. شبیه ها به کمکها و تفسیر آناین اطلاعات و برقراری ارتباط بین یافته

یند آسازی به فرباشد. شبیههای حقیقی مییندها یا سیستمسازی تقلید عملکرد فرآر کلی شبیهطوبه

پیرت و کند )طور پویا تغییرات در سیستم را دنبال میشود که بههایی اطلاق مییا مدلاستفاده از مدل 

های های مختلف در استراتژیسازی برای فهم بهتر سیستم(. از دیدگاه علمی شبیه1997، شاپ
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ن ها، پل بیعنوان جانشین آنعنوان ملازم آزمایشات و گاهی بهسازی بهرود. شبیهکار میگوناگون به

 (.1995گیبسون، بخشد )تئوری و عمل را استحکام می

بر صحت  جایگاه صفات کمی پذیری صفت و تعدادثیر وراثتأهدف پژوهش حاضر بررسی ت

آر افزار نویسی نرمسازی ژنوم در محیط برنامههای اصلاحی ژنومی با استفاده از شبیهبرآورد ارزش

 بوده است. 1استودیو

 

 هامواد و روش

جایگاه پذیری صفت و تعداد ثیر عوامل وراثتأسازی و بررسی تبرای انجام مطالعه شبیه: ژنومسازی شبیه

مورگان و متشکل از سانتی 100های اصلاحی ژنومیکژنومی به طول بر صحت برآورد ارزشصفات کمی 

، 100)شکلی تک نوکلئوتیدی چندهای گرنشانمورگان با سانتی 25کروموزوم با طول مساوی هر یک  4

در نظر گرفته شد و در این فاصله تعداد  ( در سطح ژنومچند شکلی تک نوکلئوتیدی گرنشان 500و  200

سازی شد. اند شبیهها پراکندهطور تصادفی روی کروموزومکه بهجایگاه صفات کمی عدد  40و  20،10، 4

 در نظر گرفته شدند.  5/0اولیه دو آللی با فراوانی جایگاه صفات کمی ها و گرنشان

سازی شد، شبیه فرد 100 ثرؤمبا اندازه ، 2جمعیت پایه در ابتدا در حالت تعادل کامل: ایجاد نسل پایه

جایگاه و  گرنشانبین  حیوان ماده است. جهت ایجاد عدم تعادل پیوستگی 50حیوان نر و  50که شامل 

عدم تعادل تا به  شدها انجام پوشانی بین نسلنسل تلاقی تصادفی و عدم هم 50 ،صفات کمی

طور تصادفی و ههای پدری و مادری هر یک از افراد ببرسیم. هاپلوتیپ (2R=18/0نظر )مورد پیوستگی

که از هر والد دو فرزند نسل با فرض این 50. در طی این ندبر اساس تابع نوترکیبی هالدین تشکیل شد

 فرد باقی ماند. 100یت هر نسل به شکل ثابت و معادل با ثر جمعؤشود، اندازه مگرفته می

گیری ، با نمونه50در آخرین نسل بعد از ایجاد عدم تعادل پیوستگی یعنی نسل : ایجاد جمعیت مرجع

 2000و  1000، 400مختلف به تعداد  راهکارتصادفی از والدین نسل قبل، اندازه جمعیت در قالب سه 

 7گسترش پیدا کرد، و این اندازه جمعیت در طول  51های مساوی( در نسل فرد )با تعداد نرها و ماده

ا یکدیگر آمیزش داده شدند تا طور تصادفی بهها بنسل آخر ثابت ماند. در هر نسل نرها و ماده

                                                           
1- R-studio 

2- Linkage Equilibrium Phase 
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 شده ونسل آخر ثبت  7های ی برای نرها و مادهگرنشانهای مجزایی را به وجود بیاورند. ژنوتیپ نسل

دات یید بودند. مشاهأها گروه تعنوان گروه مرجع استفاده شد. بقیه نسلبه 52و  51سل از اطلاعات ن

 آید:دست میهب زیربود که از رابطه  52 و 51گاوهای نر نسل  بر اساس انحراف عملکرد دختری

نر یگاوها یدختر عملکرد  = 5/0 نتاج پدرارزش اصلاحی  ×   + δ  0/5  

δ = ∑

0/5 × + اصلاحی ارزش نتاج مادر  اثرنمونه گیری  مندلی  + خطا

تعداد نتاج به ازای هر پسر
 

ها برای هر ، اثر جایگزینی ژندر این مطالعه. باشدمی 50تعداد نتاج به ازای هر پسر  تحقیقکه در این 

در نظر طور تصادفی هب یک واریانس از یک توزیع نرمال با میانگین صفر وجایگاه صفات کمی یک از 

هر  گرفت و ارزش اصلاحی واقعیبر می تمامی واریانس ژنتیکی را درجایگاه صفات کمی گرفته شد. 

از مجموع  ها محاسبه شد.با توجه به ژنوتیپ آنجایگاه صفات کمی یک از افراد از مجموع آثار 

های های اصلاحی و آثار محیطی ارزش فنوتیپی افراد محاسبه شد. ساختار جمعیت و فراسنجهارزش

نیاز از طراحی ژنوم و جمعیت موردآورده شده است.  1سازی در جدول زی شده در این شبیهساشبیه

 انجام شد. افزار آر استودیونویسی نرمیط برنامهای و با استفاده از محسازی رایانهطریق شبیه

 
 .در پژوهش حاضر سازی شدههای شبیهساختار جمعیت و فراسنجه -1جدول 

 مقدار پارامتر مقدار پارامتر

 50تا  1نسل  یجاد عدم تعادل پیوستگیا 4 تعداد کروموزوم

 52و  51نسل  جمعیت مرجع 100 (cMطول ژنوم )

 57تا  53های هریک از نسل جمعیت هدف 40و  20، 10، 4 جایگاه صفات کمیتعداد 

 هالدینتابع  نوترکیبی توزیع نرمال جایگاه صفات کمیاثرات 

 تعداد نسل
 

چند شکلی تک  گرنشانتعداد 

 در طول ژنوم نوکلئوتیدی

 57تا  1
 

 500و  200، 100
 25/0و  1/0، 05/0 پذیریوراثت

 

بینی نااریب خطی که توسط میوسن و همکاران از روش آماری بهترین پیش: آماری تجزیه و تحلیل

اثرات محاسبه شده در ها استفاده شد و از گرنشان( پیشنهاد شده بود، جهت برآورد آثار 2001)
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صورت . مدل موردنظر بهشدیید یا هدف استفاده أبینی ارزش اصلاحی گروه تجمعیت مرجع برای پیش

 باشد:رابطه زیر می
 y = Xb + Zm + e 

 

بردار مربوط  bگاوهای نر جمعیت مرجع(،  یدختر عملکرد) پدرهابردار انحراف تولید دختران  yکه 

دهنده های ضرایب ارتباطماتریس Z و Xها، گرنشانبردار در برگیرنده آثار  mبه اثرات ثابت، 

دهنده تعداد که نشان 2و  1 ،0شامل اعداد  Zمشاهدات به بردارهای مربوطه هستند. عناصر ماتریس 

در این مدل آثار  ی با توجه به ژنوتیپ هر فرد است.گرنشانهای های خاص هر یک از مکانآلل

 𝜎2𝑚ها یا گرنشانشود. واریانس آثار طور تصادفی با واریانس یکسان در نظر گرفته میهها بگرنشان

𝜎آید )دست میهها بگرنشانبر تعداد  𝜎2𝑎یا  از تقسیم واریانس ژنتیکی افزایشی
2

𝑚 =
𝜎

2
𝑎

𝑚
 .)

 :شدصورت زیر تشکیل هها بگرنشانمعادلات مختلط هندرسون برای برآورد آثار 
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گروه  ها، ارزش اصلاحی ژنومی افرادگرنشانپس از حل معادلات فوق و برآورد آثار هریک از 

های صحت برآورد ارزشمحاسبه گردید. ها ها و با توجه به ژنوتیپ آنگرنشانیید از مجموع آثار أت

های اصلاحی ژنومی برآورده اصلاحی واقعی و ارزشهای اصلاحی ژنومی از همبستگی بین ارزش

وجود یا عدم وجود  سازی ده بار تکرار شد و نتایج میانگین تکرارها بود.دست آمد. هر شبیههشده ب

مورد بررسی قرار  اسکوئر-کای های برآورد شده با استفاده از آزموندار آماری بین صحتتفاوت معنی

 (.1998 زار،گرفت )

 

 بحثنتايج و 

: های اصلاحی ژنومیپذیری صفت بر صحت برآورد ارزشیر وراثتأثنتایج حاصل از بررسی ت

سودمندی ارزش اصلاحی برآوردشده به کمک اطلاعات ژنومی افراد به خصوص در مورد صفات 

در مورد گاوهای نر جوان بدون نیاز به رکورد  ،طور مثالبه ،گرددتر میمحدود به جنس مشخص

این در حالی است که برای برآورد  .های اصلاحی گاوهای نر را برآورد نمودتوان ارزشدختران می
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نیاز به صرف  ،نگرددها استفاده که اطلاعات ژنومی آنهای اصلاحی گاوهای نر جوان در حالتیارزش

 هزینه بالا در آزمون نتاج و نیز صرف زمان طولانی جهت به مرحله تولید رسیدن دختران گاوهای نر

 (. 2006، شیفرباشد )می

 10با فواصل یکسان و  چند شکلی تک نوکلئوتیدی گرنشان 200تعداد  پژوهشدر بخش اول این 

با پراکندگی تصادفی روی هر کروموزوم در طول ژنوم در نظر گرفته شد. سه جایگاه صفات کمی 

 2مختلف بررسی شد و نتایج در جدول  راهکاردر سه  25/0و  1/0، 05/0پذیری صفت سطح وراثت

 راهکارهای اصلاحی ژنومی افراد گروه مرجع در طی سه میزان صحت برآورد ارزش ارائه شده است.

بود. نتایج نشان  876/0و  827/0، 790/0ترتیب به 25/0و  1/0، 05/0پذیری برای سطوح وراثت

یابد. ورد ارزش اصلاحی نیز افزایش میپذیری صفت میزان صحت برآدهد با افزایش سطح وراثتمی

 25/0و  1/0، 05/0پذیری مقدار صحت برآورد ارزش اصلاحی ژنومی برای سه سطح وراثت چنینهم

یید أگروه ت 54و این مقدار صحت برای نسل  784/0، 729/0، 685/0ترتیب یید بهأگروه ت 53در نسل 

( 2009) جانزسازی که توسط ویلومسن و شبیه بود. در یک مطالعه 757/0و  685/0، 654/0ترتیب به

و  02/0پذیری انجام شد، از میانگین یکصد رکورد فنوتیپی دختران گاوهای نر برای صفاتی با وراثت

ها نشان داد که در بهترین شرایط قابلیت اطمینان )توان دوم صحت برآورد استفاده شد. نتایج آن 3/0

های های سنتی( برآورد ارزشارزش اصلاحی بر اساس روشارزش اصلاحی ژنومی بر صحت برآورد 

 93/0و  80/0ترتیب برابر اصلاحی ژنومی گاوهای نر جوان )بدون رکورد فنوتیپی( برای این صفات به

دهد. نتایج ما با نتایج پذیری را نشان میبوده است. که این افزایش میزان صحت با افزایش وراثت

 دارد. اخیر مطابقتپژوهش 

 
 .پذیری صفاتیید در سطوح مختلف وراثتأهای تدر گروه مرجع و گروه ارزش اصلاحی ژنومیکمیزان صحت  -2دول ج

 پذیریوراثت
ارزش اصلاحی ژنومیک صحت 

 (52و  51در گروه مرجع )نسل 

صحت در 

 53نسل 

صحت در 

 54نسل 

 صحت در

 55نسل 

صحت در 

 56نسل 

صحت در 

 57نسل 

05/0 790/0 685/0 654/0 628/0 617/0 607/0 

1/0 827/0 719/0 685/0 671/0 652/0 640/0 

25/0 876/0 784/0 757/0 738/0 727/0 712/0 
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 بهتریکه رکوردهای فنوتیپی نماینده علت اینباشد، بهپذیری صفات بالا میکه وراثتعموماً زمانی

پذیری که وراثتتری نسبت به زمانیهای ژنتیکی افراد هستند، با استفاده از تعداد رکود کمارزش از

د. های اصلاحی ژنومی افراد را برآورد نموها و در نتیجه ارزشگرنشان اثرتوان تر است میصفات کم

تجزیه  5ها در ( انجام گرفت، آن2007ای توسط کالوس و ویرکمپ )عنوان مثال در این زمینه مطالعهبه

رکورد فنوتیپی در گروه مرجع استفاده کردند.  500و  550، 1000، 1050، 1100ترتیب از مختلف به

ژنی چند( و دو حالت در نظر گرفتن و در نظر نگرفتن آثار 5/0و  1/0پذیری مختلف )دو وراثت

ژنی در مدل در نظر گرفته نشدند، با چندبود و آثار  1/0پذیری صفت که وراثتبررسی شد. زمانی

به  38/0های اصلاحی ژنومی از فرد، صحت ارزش 1100به  500افزایش تعداد افراد دارای رکورد از 

های ، افزایش در صحت ارزش5/0پذیری که در مورد صفتی با وراثتافزایش یافت. در حالی 55/0

چه هدف رسیدن به یک میزان مشخص از گزارش شد. بنابراین چنان 79/0به  73/0اصلاحی از 

ی رکورد در تربیشتر دارند، به تعداد پذیری پائینوراثتصحت ارزیابی ژنومی باشد، در صفاتی که 

( نیز در یک مطالعه 2007داری و همکاران )(. کلبه2009هییز و همکاران، باشد )گروه مرجع نیاز می

پذیری بالا های اصلاحی ژنومی برای صفات با وراثتکه صحت برآورد ارزش دسازی نشان دادنشبیه

پذیری صفت میزان صحت برآورد ارزش اصلاحی در سطح مختلف وراثت است. روند تغیرات تربیش

 نشان داده شده است. 1ی در نمودار گرنشانهای مختلف بعد از برآورد اثرات طی نسل

 

 
 .پذیریهای متوالی با مقادیر مختلف وراثتروند تغیرات صحت ارزش اصلاحی ژنومی در طی نسل -1نمودار 
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ها از نسلی شود تغیرات میزان صحت در طی گذشت نسلمشاهده می 1طور که در نمودار همان

 05/0پذیری ی در آن برآورد شده روند کاهشی دارد. افت صحت در سطح وراثتگرنشانکه اثرات 

پذیری مختلف بر میزان صحت برآورد ثیر سطوح وراثتأاست. در ادامه این بررسی ت تربیش

وی هر ر چند شکلی تک نوکلئوتیدی گرنشان 500و  100های اصلاحی ژنومی با تعداد ارزش

در هر کروموزوم( نیز انجام شد. روند تغییرات صحت با این جایگاه صفات کمی  10کروموزوم )با 

 ها مشابه نتایج قبلی بود.گرنشانتعداد 

بینی ارزش اصلاحی ژنومی نسبت به تعداد متفاوت جایگاه جهت بررسی تغیرات صحت پیش

در فواصل  شکلی تک نوکلئوتیدیچند گرنشان 200سازی شده با تعداد ژنوم شبیه ،ت کمیاصف

 هر کروموزومدر جایگاه صفات کمی  40و  20، 10، 4ی یکسان از یکدیگر و تعداد متفاوت گرنشان

ها پراکنده طور تصادفی روی کروموزومبهجایگاه صفات کمی . نددر نظرگرفته شد راهکار 4در قالب 

فرد عدم تعادل پیوستگی با  100ثر ؤنسل آمیزش تصادفی جمعیت پایه با اندازه م 50از  شدند. پس

 10طور میانگین در به 50در افراد نسل  ضریب تبیینگیری شد. معیار اندازه( 2r) ضریب تبیین معیار

نرها و فرد )با نسبت مساوی  1000به  51نسل تعداد افراد در نسل  50بود. پس از  16/0تکرار معادل 

دختری گاوهای نر نسل  تولیدحفظ شد. از انحراف  57ها( گسترش یافت و این ساختار تا نسل ماده

ی استفاده شد و ارزش اصلاحی ژنومی افراد گروه گرنشان)گروه مرجع( برای برآورد اثرات  52و  51

های اصلاحی ارزشجایگاه صفات کمی آللی  بینی شد. در ادامه از مجموع اثراتیید )و مرجع( پیشأت

دست آمدند. از همبستگی بین ارزش اصلاحی واقعی و ارزش اصلاحی برآورد شده واقعی افراد به

در صفت  دست آمد. تغییرات صحت ارزش اصلاحی ژنومیکهحی ژنومی بصحت برآورد ارزش اصلا

، 10، 4نتایج مربوط به استفاده از تعداد متفاوت جایگاه صفت کمی ). بررسی شد 05/0 پذیریبا وراثت

 ارائه شده است. 3در جدول  05/0پذیری ( برای صفتی با وراثتجایگاه صفات کمی 40و  20

 

 

 

 

 

Archive of SID

www.SID.ir

http://www.sid.ir


 و همکارانندا محمدی چماچار  

120 

جایگاه یید با تعداد مختلف أهای تمیزان صحت ارزش اصلاحی برآورد شده ژنومی در گروه مرجع و گروه -3جدول 

 .های متوالیسازی شده در طول ژنوم طی نسلشبیه صفات کمی

جایگاه تعداد 

 صفات کمی

صحت برآورد ارزش 

 اصلاحی گروه مرجع

صحت در 

 52نسل 

صحت در 

 53 نسل

صحت در 

 54نسل 

 صحت در

 55نسل 

صحت در 

 56نسل 

صحت در 

 57نسل 

4 813/0 782/0 747/0 722/0 704/0 682/0 665/0 

10 833/0 796/0 772/0 752/0 731/0 720/0 707/0 

20 826/0 787/0 758/0 738/0 723/0 706/0 703/0 

40 798/0 767/0 739/0 718/0 703/0 694/0 679/0 

 

، 4برای تعداد مختلف انجام شده  راهکارهاینشان داده شده است در  3طور که در جدول همان

کروموزوم( در طول ژنوم مقدار صحت سازی شده )در هر شبیه جایگاه صفات کمی 40و  20، 10

دست آمد. در کل با افزایش هب 798/0و  826/0، 833/0، 813/0ترتیب محاسبه شده در گروه مرجع به

بود که این  83/0تا  79/0بین  دامنهسازی شده تغیرات صحت در شبیهجایگاه صفات کمی تعداد 

سازی شده در شبیهجایگاه صفات کمی بودن تعداد  توان کمدار نبود. علت این امر را میرات معنییتغی

در هر چهار  57تا  51های متوالی از نسل این مطالعه دانست. در کل تغیرات صحت در طی نسل

نشان داده  2های متوالی در نمودار روند کاهشی داشت. روند تغیرات صحت در طی نسل استراتژی

 .شده است

 50سازی شده بالای ینه تعداد جایگاه صفات کمی شبیهدر اکثر مطالعات انجام شده در این زم

ها تفاوت داشت. در یک مطالعه انجام شده توسط ژانگ و همکاران است. و نتایج ما با نتایج آن

 1000مورگان( و  5کروموزوم هر یک به طول یک مورگان )طول کل ژنوم  5( ژنومی شامل 2011)

سازی شد و ی شد. اثرات جایگاه صفات کمی نیز شبیهسازروی هر کروموزوم شبیه گرنشانجایگاه 

دست آمد. از همبستگی بین ارزش اصلاحی هب 2و بیز بی 1ی از دو روش آر بلاپگرنشاناثرات 

منظور به حقیقی و ارزش اصلاحی برآورد شده صحت برآورد ارزش اصلاحی ژنومی حاصل شد.

جایگاه  1000و  500، 200، 100، 50تعداد بررسی اثر تعداد جایگاه صفات کمی بر میزان صحت 

تکرار مورد بررسی قرار دادند. نتایج پژوهش  10سازی شده با طرح شبیه 4صفات کمی را در قالب 

                                                           
1- Ridge regression best linear unbiased prediction (RBLUP) 

2- Bayes B 
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های اصلاحی ، صحت ارزش1000به  50ها نشان داد که با افزایش تعداد جایگاه صفات کمی از آن

طوری که برای تعداد جایگاه صفات یابد. بهاهش میک طور متداومی برای بیز بیبرآورد شده ژنومی به

، 786/0، 809/0ترتیب برابر صحت ارزش اصلاحی ژنومیک به 1000و  500، 200، 100، 50کمی 

داری بین های آر بلاپ و جی بلاپ نیز اختلاف معنیدر روش چنینهمبود.  760/0و  763/0، 763/0

 د ارزش اصلاحی ژنومیک مشاهده نشد.روآافزایش تعداد جایگاه صفات کمی و صحت بر

 

 
 .جایگاه صفات کمیهای متوالی با تعداد مختلف در طی نسل کروند تغیرات صحت ارزش اصلاحی ژنومی -2نمودار 

 

های متوالی با تعداد روند تغیرات صحت ارزش اصلاحی ژنومی در طی نسلدر پژوهش حاضر 

علت کاهش پذیری یک روند کاهشی بود. وراثتمانند استراتژی اثر جایگاه صفات کمی مختلف 

هایی که جهت برآورد آثار های اصلاحی پس از گذشت چندین نسل از نسلصحت برآورد ارزش

ی یا هاپلوتیپی و کاهش میزان گرنشاناند، تغییر در ساختار و ترکیب ی تعیین ژنوتیپ شدهگرنشان

در اثر نوترکیبی پس از گذشت چندین نسل می جایگاه صفات کها و گرنشانعدم تعادل پیوستگی بین 

گیری از ارزیابی ژنومی در اصلاح گاو شیری (. بهره2009هییز و همکاران، باشد )از گروه مرجع می

نسل پس از برآورد آثار  3تا  2های ژنومی در سطح بالا در طی حداقل نیازمند حفظ صحت ارزش
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گاوهای نر جوان را بر اساس  توان ارزش اصلاحی ژنومیکین ترتیب میاهباشد. زیرا بیی مگرنشان

شده بر اساس رکورد دخترن زایش اول گاوهای نر در نسل قبل و دختران زایش  ی برآوردگرنشانآثار 

های اصلاحی ژنومی دوم گاوهای نر سه نسل قبل، برآورد نمود. البته برای حفظ صحت برآورد ارزش

باشد می گرنشانی پس از گذشت چندین نسل از برآورد آثار گرنشاننیاز به برآورد مجدد آثار 

 (. 2009ویلومسن و جانز، )
 

 گیری كلینتیجه

های اصلاحی ژنومی است، نتایج ترین فاکتور در کاربرد انتخاب ژنومیک صحت برآورد ارزشمهم

مرجع بر  پذیری صفت در افراد گروهمقدار وراثتکه نشان داد  پژوهشهای این حاصل از بررسی

پذیری یر وراثتأثثر است. نتایج حاصل از بررسی تؤهای اصلاحی ژنومی ممیزان صحت برآورد ارزش

پذیری صفت های اصلاحی ژنومی نشان داد با افزایش سطح وراثتصفت بر صحت برآورد ارزش

رای یابد. در جمعیت گاوهای شیری گاوهای نر بمیزان صحت برآورد ارزش اصلاحی نیز افزایش می

بر اساس اطلاعات  ها معمولاًبسیاری از صفات فاقد رکوردهای فنوتیپی هستند ولی ارزش اصلاحی آن

 شود. نتایج این بررسیهای حیوانی برآورد میها توسط مدلفنوتیپی دختران و سایر خویشاوندان آن

ل اطلاعات فنوتیپی گاوهای نر گروه مرجع، در مقاب نشان داد که استفاده از انحراف عملکرد دختری

های روند تغییرات صحت ارزش چنینهمتواند صحت برآورد ارزش اصلاحی را افزایش دهد. می

های اصلاحی وقتی که از دو نسل برای ها نشان داد که تداوم صحت ارزشاصلاحی در طول نسل

است.  تربیششود شود نسبت به موقعی که از یک نسل استفاده میاستفاده می یگرنشانبرآورد اثرات 

یید با أهای تگیری مربوط به برآورد میزان صحت ارزش اصلاحی ژنومی در گروه مرجع و گروهنتیجه

دار نبود. علت سازی شده نشان داد که تغییرات صحت معنیشبیهجایگاه صفات کمی تعداد مختلف 

 این مطالعه دانست.سازی شده در شبیهجایگاه صفات کمی توان کم بودن تعداد این امر را می
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Abstract1 
In comparison to traditional breeding methods, using genomic information 

causes considerable increase in response for selecting young animals which have 

no phenotypic records. Genomic selection refers to selection based on estimated 

breeding value (BV). The purpose of this study was to survey the effects of 

heritability of trait and the numbers of QTL on accuracy of estimating genomic 

BVs. For this reason, genome design and required population was done by 

computer simulation. The results of the effects of trait heritability on the accuracy 

of genomic BV estimation showed that the accuracy of genomic BV estimation of 

reference group via three strategies of trait heritability 0.05, 0.1 and 0.25 were 

0.790, 0.827 and 0.876, respectively. Therefore, increasing the level of trait 

heritability increased the accuracy of estimated BV. In strategies for numbers of 4, 

10, 20 and 40 simulated QTLs (in each chromosome) through the genome, the 

calculated accuracy in reference group was 0.813, 0.833, 0.826 and 0.798, 

respectively. Totally, with increasing the simulated QTL, the range of alterations of 

the accuracy was not significant. Also, the alterations of accuracy along the 

consecutive generations from 51 to 57 generation had a decreasing trend in all four 

strategies.  
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