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اثرات واریانس QTL بر صحت انتخاب ژنومی
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چکیده

به منظور بررسی اثرات واریانس QTL با وراثت پذیری های مختلف بر صحت انتخاب ژنومی، پژوهشی به صورت شبیه سازي تصادفي 

كامپیوتری با استفاده از زبان برنامه نویسي Visual Basic صورت گرفت. در ابتدا جمعیت پایه به اندازه مؤثر 100 فرد )50 نر و 50 ماده( 

شبیه سازي شد و این ساختار جمعیتي براي 50 نسل با آمیزش تصادفي ادامه یافت تا عدم تعادل پیوستگي لازم بین نشانگرها و QTL ایجاد 

شود. عدم تعادل پیوستگي با استفاده از عامل كوچک بودن جمعیت و رانش انجام گرفت. هاپلوتایپ هاي پدري و مادري هر یک از افراد، به 

طور تصادفي بر اساس احتمال ایجاد نوتركیبي و با توجه به فاصله نشانگرها تشکیل شدند و محدودیتي از لحاظ تعداد فرزند هر فرد در نظر 

گرفته نشد. بعد از 50 نسل آمیزش تصادفي، اندازه جمعیت به تعداد 1000 فرد )500 نر و 500 ماده( در نسل 51 گسترش یافت. این اندازه 

جمعیت براي 15 نسل بعدي )تا نسل 65( ثابت ماند. در هر نسل، نرها و ماده ها به طور تصادفي با یکدیگر آمیزش داده شدند تا نسل هاي 

بعدي را تولید كنند. تنها افراد نسل 51 تا 55 داراي ركورد فنوتیپي بودند و گروه مرجع )كه در آن از اطلاعات فنوتیپی جهت پیش بیني اثرات 

نشانگرها استفاده شد( را تشکیل دادند و گروه تأیید كه فاقد ركورد فنوتیپي بودند و ارزش اصلاحي ژنومي آنها تنها بر اساس اطلاعات 

ژنوتیپي آنها پیش بیني شد، نسل 56 تا 65 را به وجود آوردند. در كل 9 استراتژی )هر كدام در 10 تکرار( برای بررسی اثر واریانس QTL ها 

بر صحت پیش بینی ارزش های اصلاحی ژنومی در این تحقیق مورد آزمون قرار گرفتند كه وراثت پذیری های مختلف با مقادیر0/05، 0/28و 

8/ 0و هر كدام در تعداد متفاوت 10، 30 وQTL 90 شبیه سازی و صحت محاسبه گردید. نتایج این تحقیق نشان داد كه هرچه از جمعیت 

مرجع دور می شویم با افزایش نسل ها از نسل 55 به 65 صحت برآورد ارزش های اصلاحی ژنومی كاهش می یابد اما میزان صحت با تعداد 

بالای QTL )90( نسبت به حالات 10 و QTL 30 با وراثت پذیری های مشابه به میزان چشمگیری بهبود پیدا كرده است. همچنین وراثت 

پذیری بالا )0/8( نسبت به وراثت پذیری متوسط )0/28( و وراثت پذیری پائین )0/05( در تعداد QTL مشابه در نسلهای 56 تا 59 از صحت 

بیشتری برخوردار می باشد. نتایج نشان داد هر چه تعداد QTL افزایش یابد صحت برآورد ارزش های اصلاحی ژنومی نیز افزایش می یابد اما 

میزان این افزایش به وراثت پذیری صفت بستگی دارد. 

کلمات کلیدی: صحت انتخاب ژنومی، QTL، وراثت پذیری، واریانس، جمعیت مرجع. 
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مقدمه

در روش انتخاب كلاسیک ارزش اصلاحی حیوانات بر اساس اطلاعات فنوتیپی و روابط خویشاوندی بین افراد 

با استفاده از مدل های حیوانی پیش بینی می گردید كه با ارائه روش 1BLUP توسط هندرسون نقطه عطفی در زمینه 

اصلاح نژاد حیوانات ایجاد شد اما در كل انتخاب بر این اساس پر هزینه و زمان بر می باشد )هندرسون، 1984(. 

مطالعات شبیه سازی نشان داد كه در انتخاب به كمک نشانگرها )MAS2( پس از گذشت چند نسل پاسخ به انتخاب 

كاهش می یابد كه یکی از دلایل این امر ثابت شدن فراوانی برخی از آنها در جایگاه های نشانگری است. در ضمن 

در این روش ها نیاز به داشتن اطلاعات فنوتیپی برای پیش بینی اثرات پلی ژن ها )بخشی از واریانس صفت كه بخش 

عمده ای از ژن ها با اثرات كوچک تعریف می شود( مشکلات هزینه بر و زمان بر بودن را با خود همراه دارد. انتخاب 

ژنومی برای اولین بار در سال 2001 مطرح شد كه ارزش اصلاحی كل را بر اساس شمار زیادی نشانگر هاپلوتیپ 

در كل ژنوم پیش بینی كرد)موویسن، 2001(. با استفاده از روش انتخاب ژنومی نیازی به آزمون نتاج در گاو شیری 

نبوده و هزینه پروف كردن گاوهای نر در این روش تنها 8% هزینه ای است كه در روش آزمون نتاج باید پرداخت 

كرد و بدلیل اینکه ارزش اصلاحی گاو نر در همان بدو تولد مشخص خواهد شد فاصله نسلی به شدت كاهش 

خواهد یافت و در نتیجه سرعت پیشرفت ژنتیکی 3الی4 برابر افزایش می یابد )شفر، 2006(. مهمترین عامل استفاده 

از انتخاب ژنومی در اصلاح نژاد حیوانات، میزان صحت پیش بینی ارزش های اصلاحی ژنومی پیش بینی شده از 

این روش می باشد )هاییز، 2007(. یکی از این عوامل، نوع ماركرها )میکروستلایت، SNP3 یا هاپلوتیپ های آن( 

می باشد. دانشمندان در سال های اخیر برای انتخاب حیوانات به كمک نشانگرها از انواع مختلف نشانگرها استفاده 

كرده و اثر هر یک از آنهارا بر صحت انتخاب ژنومی پیش بینی نموده اند. نتایج آنها نشان می دهد كه صحت پیش 

بینی ارزش اصلاحی ژنومی در حالت استفاده از نشانگرهای SNP در مقایسه با میکروستلایت در تراكم نشانگری 

در  را  بودند  هاپلوتیپ  میکروستلایت و   ،SNP نشانگرهای  بر  نشانگرها كه مشتمل  نوع  اثر  است.  یکسان كمتر 

تراكم های مختلف روی صحت پیش بینی ارزش اصلاحی آزمون نمودند. نتایج نشان داد كه باید تراكم نشانگر 

SNP به میزان 2 تا 3 برابر نسبت به میکروستلایت بیشتر باشد تا صحت پیش بینی ارزش اصلاحی آنها مشابه شود 

)سولبرگ و همکاران، 2008(. مطالعات اخیر نشان می دهد كه یکی از مهمترین عوامل مؤثر بر صحت پیش بینی 

ارزش اصلاحی، وراثت پذیری است. از نظر وراثت پذیری، صفات در سه دسته وراثت پذیری پایین ) تا 0/2 ( 

متوسط ) از 0/2 تا 0/4 ( و زیاد ) بیشتر از 0/4 ( طبقه بندی می شوند. شبیه سازی های اخیر حاكی از آن است كه 

صفات با وراثت پذیری بالا با صحت پیش بینی بالاتری نیز همراه خواهند بود و در مورد صفات با وراثت پذیری 

پائین برای رسیدن به صحت بالا باید از تعداد ركوردهای بیشتری بهره برد )گودارد و همکاران، 2007(. از دیگر 

1- Best Linear Unbiased Prediction
2- Marker Assisted Selection
3- Single Nucleotide Polymorphism
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عوامل تأثیرگذار بر صحت پیش بینی ارزش اصلاحی تعداد ركوردها در گروه مرجع در هر نسل می باشد. نتایج 

تحقیقات مختلف نشان داده كه با افزایش تعداد حیوانات )ركوردهای فنوتیپی( صحت نیز افزایش خواهد یافت. 

نتایج حاصل از تحقیقات نشان داده كه تأثیر افزایش تعداد ركورد بر افزایش صحت برای صفات با وراثت پذیری 

پائین اهمیت بیشتری داشته است)ون رادن و همکاران، 2009(. روش های آماری مختلفی برای پیش بینی اثرات 

نشانگرها و بدنبال آن پیش بینی ارزش  اصلاحی حیوانات ارائه شده است كه یکی از قدیمی ترین آنها روش حداقل 

مربعات، رایج ترین آنها روش بهترین پیش بینی نا اریب خطی و جدیدترین آنها روش Bayes است. 

در كل با پیشرفت ژنتیک مولکولی امکان تعیین ژنوتیپ حیوانات برای بیش از پنجاه هزار نقطه ژنوم وجود 

دارد. با توجه به اینکه این نشانگرها )نقاط تعیین شده در ژنوم( كل ژنوم موجودات را پوشش می دهند و توزیع آنها 

بر روی كل كروموزم ها تصادفی است بنابراین می توانند بسته به فاصله خود از ژن های موثر بر صفات از آنها اثر 

دریافت كنند. اثری كه هر نشانگر دریافت می كند به عواملی همچون فاصله آن از ژن یا QTL1 مورد نظر و همچنین 

بزرگی QTL وابسته است. سوالی كه مطرح می شود این است كه بزرگی یا كوچکی سهم واریانس QTL ها چه 

تاثیری می تواند در گرفتن اثر توسط نشانگر و یا نهایتا برآورد اثر برای نشانگر داشته باشد همچنین آیا تاثیر اندازه 

واریانس QTL می تواند صحت برآورد آثار نشانگر ها و نهایتا ارزش اصلاحی ژنومی را كه مجموع آثار نشانگر ها در 

یک حیوان است را تحت تاثیر قرار دهند؟ نهایتا هدف از این تحقیق پاسخ به این سوال است كه اندازه و واریانس 

QTL ها تا چه حد می تواند صحت پیش بینی ارزش های ژنومی را تحت تاثیر قرار دهد. 

مواد و روش ها

1-شبیه سازی جمعیت اولیه–جمعیت مرجع و جمعیت کنترل 

این پژوهش به صورت شبیه سازي تصادفي كامپیوتری انجام گرفته و از زبان برنامه نویسي Visual Basic براي 

 این منظور استفاده شد. در ابتدا باید جمعیت پایه شبیه سازی می شد و برای این منظور: جمعیتي به اندازه مؤثر 100 

فرد )50 نر و 50 ماده( شبیه سازي شد،  این ساختار جمعیتي براي 50 نسل با آمیزش تصادفي ادامه یافت تا عدم 

تعادل پیوستگي لازم بین نشانگرها و QTL  ها ایجاد شد، جهت ایجاد عدم تعادل پیوستگي مورد نظر بین نشانگرها 

و QTL  ها از روش Villumsen و همکاران )2009( استفاده شد، در این روش از عامل كوچک بودن جمعیت و 

رانش جهت ایجاد عدم تعادل پیوستگي استفاده مي شود. هاپلوتایپ هاي پدري و مادري هر یک از افراد به طور 

تصادفي و بر اساس احتمال ایجاد نوتركیبي و با توجه به فاصله نشانگرها تشکیل شد، محدودیتي از لحاظ تعداد 

فرزند هر فرد در نظر گرفته نشد. 

هر فرد دارای 6 كروموزوم و هر یک به طول یک مورگان و بر روی هر كروموزوم 100 نشانگر با مقادیر 

1- Quantitative Trait Loci
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مختلف 10، 30 و QTL 90 با فواصل نشانگری یکسان شبیه سازی گردید. واریانس فنوتیپي 1600000 و همچنین 

مقادیر مختلف وراثت پذیری 0/05، 0/28و 0/8 برای آزمون ها در نظر گرفته شد. 

پس از پیش بینی آثار هر یک از نشانگرها، ارزش اصلاحی ژنومی افراد گروه تأیید از مجموع آثار نشانگرها 

و با توجه به ژنوتیپ آنها محاسبه گردید. سپس صحت پیش بینی ارزش های اصلاحی ژنومی از همبستگی بین 

ارزش های اصلاحی واقعی شبیه سازی شده و ارزش های اصلاحی ژنومی پیش بینی شده در این استراتژی، محاسبه 

گردید. هر آزمایش با 10 بار تکرار انجام شد و سپس میانگین 10 بار تکرار گزارش و محاسبه گردید. 

2- شبیه سازی ژنوم افراد

در این مرحله ژنومی متشکل از 6 كروموزوم هر یک به طول یک مورگان شبیه سازی گردید، جهت بررسی 

تاثیر اندازه و تعداد QTL بر صحت پیش بینی ارزش های اصلاحی ژنومی QTLهایی با اندازه و تعداد متفاوت بر 

روی كروموزوم شبیه سازی شد، همچنین تعداد مشخصی نشانگر با تراكم ثابت به طور تصادفی بر روی كروموزوم 

شبیه سازی گردید به طوریکه QTL ها را احاطه كنند. 

3- شبیه سازی ارزشهای اصلاحی واقعی و فنوتیپ افراد

 Pi=BVi+ei  :جهت شبیه سازي فنوتیپ افراد گروه مرجع، از مدل زیر استفاده شد

 كه در آن Pi فنوتیپ فرد i در گروه مرجع , BVi ارزش اصلاحی فرد i و ei محیط تصادفی دربرگیرنده فرد i است.

BVi = N × ASD

)BVi ارزش اصلاحی فرد ASD, i انحراف معیار ژنتیکی افزایشی(

Ei = N × ASD

)Ei محیط فرد i, ESD انحراف معیار محیطی(

واریانس افزایشي كل كه فاصله مجموع واریانس افزایشي هر یک از QTLها مي باشند، از رابطه زیر محاسبه شد:       

4- مدل آماری و تجزیه و تحلیل اطلاعات

 )BLUP( به منظور پیش بیني آثار نشانگرها از یک مدل مختلط و به كمک روش بهترین پیش بیني نااریب خطي
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به صورت زیر استفاده شد ) Meuwissen و همکاران، 2001(. 

Y= Xb + Zm + e              

كه در آن y بردار در برگیرنده ركورد فنوتیپي افراد گروه مرجع، b بردار در برگیرنده میانگین به عنوان تنها اثر ثابت، 

 b , m به ترتیب ماتریس هاي ضرایب ارتباط دهنده مشاهدات به بردارهاي Z و X بردار دربرگیرنده آثار نشانگرها و m

هستند. عناصر ماتریس Z شامل اعداد 0 , 1 و 2 كه نشان دهنده تعداد آللهاي خاص هر یک از مکان هاي نشانگري با 

توجه به ژنوتیپ هر فرد است. در این مدل آثار نشانگرها به طور تصادفي با واریانس یکسان در نظر گرفته شد. بنابراین 

 σ²m واریانس آثار نشانگرها      + I σ² e  σ² m ZIZ' =     V(y)  :1 واریانس مشاهدات برابر µ امید ریاضی مشاهدات برابر با

 )σ ²m = σ ² a/n بر تعداد نشانگرها محاسبه شد. ) به عبارت دیگر σ² a از تقسیم واریانس ژنتیکي افزایشي یا

در این مطالعه، σ ² a از واریانس ارزش های اصلاحی واقعی برآورد شد. 

معادلات مختلط هندرسون براي پیش بیني آثار نشانگرها تشکیل شد: 

 

كه در این معادله α برابر با σ²e / σ²m می باشد. معادلات فوق به روش گوس _ سیدل حل شد. معیار همگرایی 

برابر با 5-10 در نظر گرفته شد. پس از حل معادلات فوق و پیش بینی آثار هر یک از نشانگرها، ارزش اصلاحی 

ژنومی افراد گروه تأیید از مجموع آثار نشانگرها و با توجه به ژنوتیپ آنها به صورت زیر محاسبه گردید. 

ارزش های  و  واقعی  اصلاحی  ارزش های  بین  همبستگی  از  ژنومی  اصلاحی  ارزش های  بینی  پیش  صحت 

اصلاحی ژنومی پیش بینی شده محاسبه شد. هر آزمایش 10 بار تکرار و سپس میانگین و اشتباه معیار پیش بینی ها 

گزارش و محاسبه گردید. 

نتایج 

نتایج داده های شبیه سازی شده

در این مطالعه جهت ایجاد عدم تعادل پیوستگی لازم بین لوكوس های نشانگرها تعداد 50، 100، 200، 300، 

آللی 0/5 برای لوكوس  با فراوانی  اندازه موثر 100 فرد  با  افراد یک جمعیت  400 و500 نسل آمیزش تصادفی 

نشانگری و QTL مورد آزمون قرار گرفت. دو معیار 'D و 'r )متوسط ضریب همبستگی بین جفت نشانگرها( جهت 

اندازه گیری میزان عدم تعادل پیوستگی بین جفت نشانگرها در افراد نسل های فوق استفاده شد، كه نتایج مربوط 

به میزان 'D وr2 در جدول 1 آورده شده است. 
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جدول 1- مقادیر مختلف LD بسته به تعداد نسل در جمعیت پایه

50

100

200

300

400

500

همانطور كه در جدول 1 دیده می شود مقدار معیار r2 در اندازه موثر جمعیت 50 فرد 0/19 می باشد و با افزایش 

اندازه موثر جمعیت مقدار معیار r2 كاهش می یابد تا حدی كه در اندازه 500 فرد r2 برابر 0/055 شد. نتایج بدست 

آمده نشان می دهد كه میزان عدم تعادل پیوستگی پس از گذشت 50 نسل آمیزش تصادفی در یک جمعیت با اندازه 

موثر 100 فرد در حد متوسط است. 

در نهایت با توجه به نتایج فوق جهت ایجاد عدم تعادل پیوستگی لازم بین لوكوس های نشانگرها از 50 نسل 

 QTL آمیزش تصادفی افراد یک جمعیت با اندازه موثر 100 فرد با فراوانی اولیه 0/5 برای لوكوس نشانگری و

استفاده گردید. 

همچنین از 9 آزمون )هر كدام در10 تکرار( برای بررسی اثر واریانس QTL ها بر صحت پیش بینی ارزش های 

اصلاحی ژنومی استفاده گردید. در تمام آزمون ها پس از ساخت جمعیت اولیه )50 نسل(، جمعیتی متشکل از 15 

نسل به تعداد 1000 فرد )500 نر و 500 ماده( شبیه سازی گردید. افراد نسل 51 تا 55 داراي ركورد فنوتیپي بودند 

و گروه مرجع )كه در آن از اطلاعات فنوتیپی جهت پیش بیني اثرات نشانگرها استفاده مي شود( را تشکیل می دهند 

و گروه تأیید فاقد ركورد فنوتیپي بوده و ارزش اصلاحي ژنومي آنها تنها بر اساس اطلاعات ژنوتیپي آنها پیش بیني 

می شود )كه نسل 56 تا 65 را به وجود می آورند(. 

نتایج مربوط به آزمون اول، دوم و سوم با وراثت پذیری پایین 0/05 و همچنین تعداد 10، 30 و QTL 90 و 

تاثیر آن بر روی صحت برآورد ارزش های اصلاحی ژنومی در نسل های 55 تا 65 در نمودار 1 ارائه شده است. 
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نمودار 1- صحت پیش بینی ارزش های اصلاحی ژنومی با وراثت پذیری پایین 0/05

نمودار 1 نشان می دهد هر چه از جمعیت مرجع دور می شویم با افزایش نسل ها از نسل 55 به 65 صحت 

برآورد ارزش های اصلاحی ژنومی كاهش می یابد و حداكثر میزان صحت با وراثت پذیری پائین )0/05( و تعداد 

10QTL برای نسل 56 كه اولین نسل از جمعیت تایید و نزدیکترین نسل به جمعیت مرجع می باشد تنها 0/264 

محاسبه گردید و برای نسل آخر ) 65 ( این همبستگی 0/099 بدست آمد. همچنین میزان صحت با وراثت پذیری 

پائین 0/05 و تعداد 30QTL  نسبت به 10QTL بهبود یافته است. مثلا برای نسل 56 مقدار 0/339 محاسبه گردید و 

برای نسل آخر )65(مقدار این هبستگی 0/186 بدست آمد. اگرچه تعداد 30QTL همانند 10QTL با افزایش نسل ها 

از نسل 55 به 65 صحت برآورد ارزش های اصلاحی ژنومی كاهش یافته اما این كاهش با درصد كمتری رخ داده 

است. همچنین میزان صحت در وراثت پذیری پائین )0/05( و در تعداد بالای QTL )90( به میزان چشمگیری 

نسبت به دو آزمون قبل بهبود پیدا كرده حتی از نسل 57 به 58 افزایش 6 درصدی ) از 0/337 به 0/395( نیز داشته 

است و از نسل 59 به بعد تقریبا ثابت بوده یعنی مقدار این هبستگی 0/29 در نسل 59 در مقایسه با 0/293 در 

نسل 64 بدست آمد. همانظور كه گفته شد با افزایش نسل ها از نسل 55 به 65 صحت برآورد ارزش های اصلاحی 

ژنومی كاهش چندانی نداشته و تقریبا ثابت بوده در صورتی كه در دو آزمون قبل كه تعدادQTL پایین بود هر چه 

از جمعیت مرجع دور می شویم صحت نیز كاهش می یابد. 

نتایج مربوط به آزمون چهارم، پنجم و ششم صفتی با وراثت پذیری متوسط 0/28 )مثلا تولید شیر( و همچنین 

و  شده  سازی  شبیه  واقعی  اصلاحی  ارزش های  بین  همبستگی  روی  بر  آن  تاثیر  و   QTL  90 و   30  ،10 تعداد 

ارزش های اصلاحی ژنومی پیش بینی شده به ترتیب در نسل های 55 تا 65 در نمودار 2 نشان داده شده است. 
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نمودار 2- صحت پیش بینی ارزش های اصلاحی ژنومی با وراثت پذیری متوسط 0/28

افزایش  با  می شویم  دور  مرجع  جمعیت  از  چه  هر  است  شده  داده  نشان  نمودار  این  در  كه  همانطور 

صحت  این  میزان  ولی  می یابد  كاهش  ژنومی  اصلاحی  ارزش های  برآورد  صحت   65 به   55 نسل  از  نسل ها 

)نتایج  مشابه   QTL تعداد  در   )0/05( پائین  پذیری  وراثت  به  نسبت  متوسط)0/28(  پذیری  وراثت  با 

تعداد  و   0/28 متوسط  پذیری  وراثت  با  صحت  میزان  می شود  ملاحظه  می باشد.  بیشتر  اول(  آزمون 

آخر  نسل  برای  و  گردید  محاسبه   0/374 مقدار   56 نسل  برای  مثلا  یافته  بهبود   10QTL به  نسبت    30QTL

متوسط  پذیری  وراثت  با  صحت  میزان  می شود  ملاحظه  همچنین  آمد.  بدست   0/202 هبستگی  این   )  65  ( 

)0/28( اما تعداد بالای QTL )90( به میزان چشمگیری نسبت به دو آزمون قبل با وراثت پذیری های مشابه بهبود 

پیدا كرده است حتی از نسل 56 به 57 افزایش 3درصدی )از 0/39 به 0/416( و از نسل 62 به 64 نیز افزایش3 

درصدی )از 0/342 به 0/37( داشته است همچنین همانطور كه نشان داده شده با مقایسه میزان صحت در حالت 

QTL 90  در دو آزمون سوم )وراثت پذیری 0/05( و آزمون ششم )وراثت پذیری 0/28( مشخص می شود در 

نسل های مشابه میزان این همبستگی در وراثت پذیری بالاتر 0/28 بیشتر است. 

نتایج مربوط به آزمون هفتم، هشتم و نهم با وراثت پذیری بالا 8/ 0 و همچنین تعداد 10، 30 و QTL 90 و 

تاثیر آن بر روی صحت برآورد ارزش های اصلاحی ژنومی در نسل های 55 تا 65 در نمودار 3 قرار داده شده است.
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نمودار3- صحت پیش بینی ارزش های اصلاحی ژنومی با وراثت پذیری بالا 0/8

همانطور كه در این نمودار نشان داده شده است همانند آزمون های قبل هر چه از جمعیت مرجع دور می شویم 

با افزایش نسل ها از نسل 55 به 65 صحت برآورد ارزش های اصلاحی ژنومی كاهش می یابد و اما روند این كاهش 

یکسان نیست میزان این صحت با وراثت پذیری بالا 0/8 نسبت به وراثت پذیری پائین )0/05( و وراثت پذیری 

متوسط )0/28( در تعداد QTL مشابه در نسلهای 56 تا 59 بیشتر می باشد اما در نسل 59 به بعد تفاوت چندانی 

ندارد حتی كاهش نیز داشته است به طور مثال در نسل 60 میزان صحت در آزمون فوق )وراثت پذیری بالا 0/8( 

مقدار 0/186 می باشد در صورتی كه در آزمون دوم ) وراثت پذیری پائین )0/05( ( این مقدار 0/233 و همچنین 

در آزمون پنجم وراثت پذیری متوسط مقدار بدست آمده 0/235 می باشد كه نشان دهنده كاهش صحت می باشد. 

طبق نمودار فوق ملاحظه می شود میزان صحت با وراثت پذیری بالا و تعداد بالایQTL نسبت به دو آزمون قبل با 

وراثت پذیری های مشابه بهبود پیدا كرده است. اما میزان این همبستگی در وراثت پذیری فوق در مقایسه با وراثت 

پذیری های 0/05 و 0/28 با تعداد QTL مشابه )آزمون سوم و ششم( تفاوت چندانی ندارد حتی در نسل های آخر 

) 63، 64 و 65 ( صحت كمتر بدست آمد. 

بطور خلاصه با توجه به نتایج بدست آمده در این مطالعه می توان گفت كه هر چه تعداد QTL افزایش یابد صحت 

برآورد ارزش های اصلاحی ژنومی نیز افزایش می یابد اما میزان این افزایش به وراثت پذیری صفت بستگی دارد. 

بحث

میزان صحت برآورد ارزش های اصلاحی ژنومی بدست آمده برای افراد گروه تایید در تحقیق حاضر بر اساس 

1( و تعداد ركورد فنوتیپی در گروه مرجع با نتایج بدست آمده توسط 
 

فاصله نشانگری به كار رفته در این مطالعه )

سایر محققین هماهنگی دارد همچنین صحت بدست آمده و افزایش صحت با افزایش وراثت پذیری های مختلف 

در گروه مرجع با نتایج سایر محققین هماهنگی دارد )گودارد و همکاران، 2009(. 

این تحقیق همانند سایر تحقیقات دیگر نشان داد كه صحت برآورد ارزش های اصلاحی ژنومی صفات با وراثت 
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پذیری بالا نسبت به وراثت پذیری پایین بیشتر است )ویلومسن و جانس، 2009( و )گودارد و همکاران، 2009(. 

دلیل این مسئله واضح است زیرا هر چه وراثت پذیری صفت بیشتر باشد فنوتیپ فرد به ارزش ژنتیکی فرد نزدیک 

تر بوده و در نتیجه آثار نشانگرها و به دنبال آن ارزش اصلاحی ژنومی افراد به طور صحیح تر برآورد می شود. 

بر  ژنومی  ارزش های اصلاحی  برآورد  بینی صحت  پیش  در  كه گودارد )2009(  فرمولی  اساس  بر  همچنین 

اساس عوامل مختلف ارائه كرد نشان داد كه برای رسیدن به یک میزان مشخص از صحت ارزیابی ژنومی صفاتی 

كه وراثت پذیری پایین تری دارند به تعداد ركورد فنوتیپی بیشتری در گروه مرجع نیاز دارند ولی این روند خطی 

نیست. برای مثال نشان داده شده كه تاثیری كه دو برابر كردن تعداد ركورد های فتوتیپی برای صفات با وراثت 

پذیری پایین دارد بیشتر از تاثیر دو برابر كردن تعداد ركورد فنوتیپی برای صفات با وراثت پذیری بالا است. 

در این تحقیق از روش آماری BLUP جهت برآورد آثار نشانگر ها استفاده شد. هابیر )2007( نشان داد كه روش 

BLUP نسبت به روش های بیزی بیشتر تحت تاثیر روابط خویشاوندی بین افراد قرار می گیرد. در جمعیت های 

نسبتاً  افراد  بین  روابط خویشاوندی  معمولا  تلقیح مصنوعی،  تکنیک  از  استفاده گسترده  دلیل  به  گاوهای شیری 

بالا است، بنابراین به نظر می رسد كه روش BLUP می تواند به طور موثری در جمعیت های گاوهای شیری مورد 

استفاده قرار گیرد. 

ویلومسن و همکاران )2009( در یک مطالعه شبیه سازی نشان دادند كه میزان كاهش قابلیت اطمینان ارزش های 

اصلاحی ژنومی با گذشت 7 نسل از زمان برآورد آثار نشانگری به مقدار كم و در حدود 1 تا 3 درصد در هر نسل 

است در حالیکه در همین مطالعه نشان داده شده است كه تاثیر وراثت پذیری صفت بر صحت برآورد ارزش های 

اصلاحی ژنومی زیاد است. نتایج مشابه توسط مویر )2007( نیز گزارش شده است. 
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