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 (11/3/41 :تاریخ پذیرش -11/1/49 :تاریخ دریافت)

 951، 51، 91صفتی و چندصفتی در حالت وجود های ژنومی تکبينیدر تحقيق حاضر صحت پيش

و در  6/1و  9/1ثر بر دو صفت با توارث پذيری ؤم( QTL)کمی  صفات کنندهکنترل اهجايگ 511و 

ها با استفاده از QTL، گاما و لاپلاس برای آثار  tحالت وجود پنج توزيع آماری نرمال، يکنواخت،

سازی مورگان شبيه 91طول بدين منظور ژنومی به. سازی تصادفی مورد بررسی قرار گرفتشبيه

صورت ها بهQTLدر هر سناريو . نشانگر با فواصل يکسان بر روی آن قرار گرفت 91111شد و 

. ها از يکی از پنج توزيع مذکور گرفته شدتصادفی بر روی ژنوم پخش شدند و اثر جايگزينی آن

نسل از رانش ژنتيکی استفاده  51مدت ها بهQTLبرای ايجاد عدم تعادل پيوستگی بين نشانگرها و 

حيوان افزايش يافت و  9111که جمعيت مرجع نام دارد تعداد حيوانات به  59نسل  سپس در. شد

اثر نشانگرها در اين جمعيت با استفاده از . سازی شدبرای اين حيوانات يک ارزش فنوتيپی شبيه

با . شدصفتی و چندصفتی برآورد تک هایتجزيهو ( BLUP)خطی  نااريب بينیپيش روش بهترين

که جمعيت تاييد نام  55وردی و ژنوتيپ نشانگرها برای افراد جوان نسل آاثرات بر استفاده از اين

-های اصلاحی ژنومی حيوانات محاسبه شده و صحت اين ارزشدارد و فاقد فنوتيپ بود، ارزش

نتايج اين تحقيق نشان داد که در . های اصلاحی مبنای مقايسه سناريوهای مختلف اين تحقيق بود

تر از های اصلاحی صفت با توارث پذيری بالا بيشورد بررسی صحت ارزشهمه سناريوهای م

های چندصفتی وقتی که همبستگی ژنتيکی بين همچنين ارزيابی. پذيری پايين بودصفت با توارث

پذيری پايين های اصلاحی صفت با توارثبود، باعث افزايش ده درصدی صحت ارزش 6/1صفات 

در همه . ای اصلاحی صفت با توارث پذيری بالا نداشتهثيری بر صحت ارزشأشد، ولی ت

چنين تفاوت توزيع کننده صفات و همهای کنترلQTLسناريوهای مورد بررسی تغيير در تعداد 

در نتيجه . نداشت BLUPهای اصلاحی ژنومی توسط روش ها تاثيری بر صحت ارزشQTLآثار 

توانند در ی به معماری صفت میگونه حساسيتبدون هيچ BLUPچندصفتی روش  هایتجزيه

 . پذيری پايين مورد استفاده قرار گيرندارزيابی ژنتيکی صفات با توارث
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 سطح کل که بالا تراکم با ملکولی نشانگرهای بودن دسترس در

 دام گران اصلاح روی پیش جدیدی مسیر دهندمی پوشش را ژنوم

 برپایه ژنومی اصلاحی هایارزش بینیپیش برای و گیاه

 شجره اطلاعات از استفاده بدون یا استفاده با ملکولی نشانگرهای

 توانمی را شده برآورد ژنومی اصلاحی هایارزش. است داده قرار

. کرد محاسبه حیوان زندگی اولیه مراحل در و جنس دو هر برای

 افزایش و هاهزینه کاهش با را سودآوری ژنومی انتخاب بنابراین،

 صحت افزایش و نسل فاصله کاهش از ناشی ژنتیکی پیشرفت

  کشورها  از خیلی در که ایگونه به .دهدمی افزایش انتخاب

 و کرده ژنوتیپ را برتر حیوانات شیری گاو نژاد اصلاح مراکز

نشانگرهای چندشکلی تک  پایه بر ژنتیکی هایارزیابی

SNP) نوکلئوتیدی
 و طیور برای رویه همین و استشده متداول (1

یکی . (Foroutanifar 2015)است  وقوع حال در هم گوشتی گاو

رادی انفنومی واریانس های ژثر بر صحت ارزشؤاز عوامل م

QTL)کننده صفات کمی های کنترلجایگاه
ت و بنابراین اس(  

اندازه . دارد QTLبستگی به اندازه آن  QTLی تشخیص یک یتوانا

صورت بخشی از واریانس ژنتیکی توصیف شده که به QTLیک 

 و QTLانس یشود، بستگی به وارتعریف می QTLتوسط آن 

 انس ژنتیکی هم تابعی ازیطرف دیگر واراز . واریانس ژنتیکی دارد

 .Coster et al) هاستQTLها و واریانس انفرادی QTLتعداد 

تحقیقات انجام شده در گذشته منجر به شناسایی  .(2010

QTLهای مختلف حیوانات اهلی شد های متعددی در گونه

(Dekkers 2014; Jabbari Ori et al. 2014; Moradian et al. 

توزیع گاما را  (Hayes and Goddard 2001) ژوهشیدر پ. (2014

ها در حیوانات اهلی گزارش کردند و این QTL اثربرای توصیف 

-QTL آثارسازی برای مدل کردن تر مطالعات شبیهتوزیع در بیش

با این حال . Hayes and Goddard( 2001) استها استفاده شده

ها QTL آثارع معماری صفات مختلف که بستگی به تعداد و توزی

  .دارد با هم بسیار متفاوت است

تاکنون بیشتر مطالعات انجام شده در زمینه انتخاب ژنومی بر پایه 

های تک صفته بوده و مطالعات محدودی انتخاب ژنومی را تجزیه

                                                           
1
 Single Nucleotide polymorphism  

2
 Quantitative trait loci 

 Calus and Veerkamp)اند در حالت چندصفته بررسی کرده

2011; Jia and Jannink 2012; Foroutanifar et al. 2013) .

تر صفات در حیوانات اهلی دارای همبستگی ژنتیکی هستند بیش

تحقیقات نتایج . های متفاوتی دارندو این صفات توارث پذیری

 مرسوم،های ژنتیکی که همانند ارزیابی دهداخیر نشان می

های تک صفته صفته در مقایسه با ارزیابیهای ژنومی چندارزیابی

مزیت . شوندهای اصلاحی ژنومی میباعث افزایش صحت ارزش

تر برای صفاتی است که یا های ژنومی چندصفته بیشارزیابی

یکی از . پذیری پایین و یا تعداد رکورد فنوتیپی اندکی دارندتوارث

های چندصفتی نسبت به تک عوامل کلیدی در برتری ارزیابی

صفتی برای این صفات میزان همبستگی ژنتیکی بین صفات مورد 

تر باشد افزایش زیابی است که هر چه میزان این همبستگی بیشار

 Calus and Veerkamp). شودتر میها هم بیشصحت ارزیابی

2011; Jia and Jannink 2012; Foroutanifar et al. 2013). 

-صفتی و چندهای اصلاحی در حالت تکهرچند صحت ارزش

ثیر أدر رابطه با ت صفتی مورد مطالعه قرار گرفته اما مطالعه جامعی

های اصلاحی ژنومی چندصفتی معماری صفت بر صحت ارزش

نظر به اینکه معماری صفت بر صحت . است گزارش نشده

ثر است، هدف ؤصفتی مهای اصلاحی ژنومی در حالت تکارزش

-های اصلاحی ژنومی تکما در این مطالعه بررسی صحت ارزش

در ری بالا و پایین پذیبرای صفات با توارثصفتی صفتی و چند

ها QTL آثارچنین توزیع ها و همQTLحالت متفاوت بودن تعداد 

  .بود

 

  هامواد و روش

صفتی و چندصفتی در های تکدر تحقیق حاضر صحت ارزیابی

ثر بر صفات و در ؤم QTL 111و  111، 11، 11حالت وجود 

س ، گاما و لاپلاtحالت وجود پنج توزیع آماری نرمال، یکنواخت، 

سازی تصادفی مورد بررسی ها با استفاده از شبیهQTL اثربرای 

 یپذیرصفت با توارث چنین در این تحقیق دوهم. قرار گرفت

 6/1و  1/ ، صفرشد و سه همبستگی ژنتیکی  فرض 1/1و  6/1

 1 1در مجموع در این مطالعه . ها در نظر گرفته شدبین آن

 .ا با هم مقایسه شدهسازی و نتایج آنمختلف شبیه سناریوی

صورت مدل تصادفی بود هر سناریو هسازی بکه شبیهباتوجه به این

  مقدمه
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شبیه  .عنوان نتایج گزارش شدها بهبار تکرار و میانگین آن 91

نسخه  Rافزار آماری آماری در محیط نرم هایتجزیهها و سازی

 . انجام گرفت 1.1.3

( ماده 11ر و ن 11)حیوان  111 اندازه مؤثر جمعیت نسل پایه

غیرخویشاوند بود که جهت ایجاد عدم تعادل پیوستگی بین 

. تصادفی با هم آمیزش داشتند صورت کاملاًنسل به 11ها، جایگاه

ها تعداد حیوانات ثابت بود و محدودیتی در تعداد در همه نسل

فرزند به ازای هر جفت والد در نظر گرفته نشد، اما تعداد 

برای ایجاد جمعیت  11در نسل . وی بودحیوانات نر و ماده مسا

و از  حیوان افزایش یافت 1111مرجع، تعداد نتاج تولید شده به 

یید أکه جمعیت ت(  1نسل )آمیزش تصادفی افراد جمعیت مرجع 

یک ارزش  جمعیت مرجعبرای همه حیوانات  .بود ایجاد شد

سازی شد و در نتیجه این حیوانات هم دارای ارزش فنوتیپی شبیه

اثر  .ها در دسترس بودنوتیپی بودند و هم اطلاعات ژنومی آنف

نشانگرها در جمعیت مرجع با استفاده از اطلاعات فنوتیپی این 

برای حیوانات جوان   1جمعیت تایید نسل در  .افراد محاسبه شد

ارزش اصلاحی ژنومی افراد با استفاده از اطلاعات  ،فاقد فنوتیپ

وردی نشانگرها در جمعیت مرجع ژنوتیپی نشانگرها و آثار برآ

 .محاسبه شد

 طول یکسان کروموزوم با 11مورگان و تعداد  11ژنومی با طول 

 cMمنظور ایجاد تراکم نشانگری به. سازی شدشبیه (مورگانیک )

در فواصل مساوی بر روی هر  SNP نشانگر 1111 تعداد 1/1

در کل  SNPعدد 11111در مجموع )کروموزوم قرار گرفت 

-QTL تعدادبرای  111و  111، 11، 11پنج حالت مختلف (. ژنوم

تصادفی  صورتبهها QTLها در نظر گرفته شد و در هر سناریو 

ها در زمان تشکیل گامت. قرار گرفتندبر روی کل سطح ژنوم 

شانس رخداد یک نوترکیبی بین دو جایگاه برای ایجاد نسل بعد 

تابع نوترکیبی هالدین مجاور بر روی یک کروموزوم با استفاده از 

 11در نسل  .(Haldane, 1919) ها محاسبه شدو فاصله بین آن

ها تجزیهاز  11/1تر از نشانگرهای با حداقل فراوانی آللی کوچک

 . حذف شدند

در نظر  1/1و  6/1های در این مطالعه دو صفت با توارث پذیری

 بین صفات 6/1و  1/ ، صفرسه همبستگی ژنتیکی گرفته شد و 

بسته به سناریوی مورد مطالعه از ها QTLاثر جایگزینی . اعمال شد

، گاما و لاپلاس با میانگین tنرمال، یکنواخت، توزیع  یکی از پنج

های در نظر QTL فرض شد که. گرفته شدصفر و واریانس یک 

گیرند و را در بر می صفت گرفته شده تمام واریانس ژنتیکی

ها با QTLاین  آثارز مجموع های اصلاحی واقعی افراد اارزش

غیر افزایشی  اثردر این مطالعه . ها محاسبه شدتوجه به ژنوتیپ آن

در نظر گرفته نشد و واریانس ژنتیکی کل برابر با واریانس ژنتیکی 

 .افزایشی بود

 زیربرای محاسبه ارزش اصلاحی واقعی حیوانات از فرمول 

1                .استفاده شد

n

i i j

j

jTBV x b



 

-QTLتعداد  n، امi  ارزش اصلاحی حیوان TBVi در این فرمول 

 jدر لوکوس  iکه فرد  یکهای تعداد آلل Xijموثر بر صفت،  یها

 QTLامین  j جایگزینی اثر bjو ( دویا  یک ،صفر)کند حمل می

iسازی فنوتیپ از فرمول برای شبیه. باشدمی i iy TBV e   استفاده

از توزیع نرمال با میانگین صفر  eiبوده و  iفنوتیپ فرد  yiکه . شد

مانده برای هر های باقیواریانس. مانده گرفته شدو واریانس باقی

پذیری مورد نظر ای محاسبه شد که توارثگونههیک از صفات ب

 .شودبرای هر یک از صفات حاصل 

با استفاده از مدل حیوانی چند  رجعدر جمعیت م نشانگرها اثر

 :صورت زیر بودهمدل آماری مورد استفاده ب. متغیره برآورد شد

n

n

          
          

          

1 1 1 1 1

2 2 2 2 2

1 0y b Z 0 m e
= + +

0 1y b 0 Z m e
 

و  b1، دوو  یکرکوردهای فنوتیپی صفات  y2 و y1 که بردارهای

b2 صفات اول و دوم میانگین، m1  وm2 های آثار نشانگرهابردار 

 z2و  z1 ،ماندهیبردار آثار باق e2و  e1 ،دوو  یکبرای صفات 

های ضرایب ارتباط دهنده مشاهدات به بردارهای مربوطه ماتریس

اعداد صفر، یک و دو بوده و نشان  zعناصر ماتریس  .هستند

هر یک از نشانگرها با توجه ( مطلوب) یکهای دهنده تعداد آلل

با استفاده از تبدیل  محاسباتبرای سادگی  .به ژنوتیپ فرد است

های چندصفتی به تک صفتی تبدیل شد و از تجزیهکانونی 

صورت زیر برای به دست آوردن همعادلات مختلط هندرسون ب

 .های اصلاحی حیوانات استفاده شدارزش

ˆ

ˆi

   
   

      



  

**

ii

**

ii

X yX ZX X

Z Z + I Z y

b

Z X
=

m
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. ن در نظر گرفته شددر این مدل واریانس آثار نشانگرها یکسا

ها SNPبدین منظور واریانس ژنتیکی افزایشی صفات بر تعداد 

)تقسیم شد 
2 2

i im a nSNP  ) و در معادلات مختلط برای برآورد

آثار نشانگرها از 
2 2

i ii e m   جادر این. استفاده شد *

iy  بردار

ˆامین صفت تبدیل شده،  iشده برای مشاهدات تبدیل  *

ib  بردار

ˆامین متغیر تبدیل شده و  iثابت برای  عوامل *

im  آثاربردار 

*.باشدامین صفت تبدیل شده می iتصادفی حیوان برای 
y 

آید و بدست می Qدر ماتریس تبدیل  yباضرب کردن بردار 

برای حل معادلات از روش . مشاهدات آن غیر همبسته هستند

 910سیدل استفاده شد و معیار همگرایی برابر با –تکرار گوس 

پس از حل معادلات مختلط برای متغیرهای . در نظر گرفته شد

ˆ *

im وˆ *

ibهای زیر دوباره به ، نتایج حاصل با استفاده از فرمول

 :مقیاس اصلی تبدیل شدند

ˆ ˆ -1 *

i ib Q b 
ˆ ˆ -1 *

i im Q m 
نشانگرها برای هر یک از  اثرو برآورد  فوق پس از حل معادلات

وه صفات، ارزش اصلاحی ژنومی هر یک از صفات برای افراد گر

نشانگرها و با توجه  آثارتایید که فاقد فنوتیپ هستند از مجموع 

ˆصورت ها بهبه ژنوتیپ آن
ijGEBV i j= mZ در این . محاسبه شد

 j ،iZبرای صفت  iارزش اصلاحی ژنومی حیوان  ijGEBVفرمول 

ˆو  Zاتریس در م iردیف مربوط به حیوان 
jm  نشانگرها برای اثر

سناریوهای مختلف با استفاده از صحت  در نهایت. است jصفت 

های اصلاحی ژنومی که همبستگی بین ارزش اصلاحی ارزش

ژنومی برآورد شده و ارزش اصلاحی واقعی حیوانات است، با هم 

 . مقایسه شدند

 

  ايج و بحثنت

 اندازه دلیل به نسل 11آمیزش تصادفی افراد نسل پایه به مدت  با

ثیر أو تحت ت( حیوان 111)جمعیت در هر نسل  کوچک موثر

 ایجاد هاQTL و نشانگرها بین پیوستگی تعادل عدم رانش ژنتیکی

 11تعادل پیوستگی بودند و بعد از  دردر نسل پایه نشانگرها  .شد

rآماره )ادل نسل میزان عدم تع
در تحقیقات . رسید 1/1 به ( 2

rمختلف میزان 
نسل آمیزش تصادفی در تراکم بین  11پس از  2

 Lund et)د نبود که با نتیجه این تحقیق مطابقت دار 1/1 تا  14/1

al. 2009; Villumsen et al. 2009; Foroutanifar et al. 2013) .

 اصلاحی هایارزش میانگین و انحراف معیار صحت 1جدول در 

 چند و (بین صفات صفرهمبستگی ) صفتیتک ژنومی شده برآورد

ها QTL اثرها و توزیع متفاوت QTLدر تعداد مختلف  صفتی

 در کههمانطور .پذیری پایین و بالا آمده استبرای صفت با توارث

 ژنومی اصلاحی هایارزش صحت ،است مشخص 3 تا 1 جداول

 صفت از تربیش حالات همه در بالا پذیریتوارث با صفت برای

 هایارزش صحت کاهش دلیل. بود پایین پذیریتوارث با

 واریانس افزایش پایین، هایپذیریتوارث در ژنومی اصلاحی

 محیطی واریانس افزایش واسطههب نشانگر آثار برآورد گیرینمونه

های بالاتر بودن صحت ارزش. (Lund et al. 2009)است 

پذیری بالا در مطالعات شبیه ات با توارثاصلاحی ژنومی صف

 .Calus et al)است های واقعی دیگر نیز گزارش شدهسازی و داده

2008; Solberg et al. 2008; Luan et al. 2009; Meuwissen 

2009; Foroutanifar et al. 2013; VanRaden et al. 2014) .در 

 تعادل دمع به رسیدن برای ژنتیکی رانش از فقط مطالعه این

 تعادل عدم بودن کمتر به منجر این و شده استفاده پیوستگی

 رانش و جهش از که شده تحقیقات سایر با مقایسه در پیوستگی

 Meuwissen) اندکرده استفاده تعادل عدم به رسیدن برای ژنتیکی

et al. 2001; Calus et al. 2008). پذیری صفات علاوه بر توارث

ثر بر ؤبین نشانگرها از دیگر عوامل مو عدم تعادل پیوستگی 

توان به تعداد افراد موجود در های اصلاحی میصحت ارزش

جمعیت مرجع، درجه ارتباط خویشاوندی بین افراد جمعیت 

نشانگرها اشاره اثر مرجع و افراد جمعیت تایید و روش برآورد 

به همین دلایل مقدار عددی صحت . (Foroutanifar 2015) کرد

اصلاحی محاسبه شده در این تحقیق با نتایج محققان  هایارزش

دارد ولی از نظر مقادیر عددی اندکی  مشابهی روند چند هر دیگر

 ;Meuwissen et al. 2001; Calus et al. 2008)متفاوت است 

Solberg et al. 2008; Saatchi et al. 2010; Foroutanifar et al. 

2013). 

های های ارزیابیبینیت پیشح صپذیری بالابرای صفت با توارث

های مختلف همبستگی صفتی و چندصفتی در حالتژنومی تک

در عوض برای صفت با . (43/1-49/1) بین صفات یکسان بود

های اصلاحی ژنومی چند صفتی پذیری پایین صحت ارزشتوارث
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به  صفتی با افزایش همبستگی ژنتیکی بین صفاتنسبت به تک

های در ارزیابی. افزایش یافت 19/1-11/1به  91/1- 96/1از  6/1

های فنوتیپی استفاده از داده بر اساسمرسوم حیوانات اهلی 

صفتی علاوه بر افزایش صحت صفتی به جای تکهای چندارزیابی

پذیری خصوص برای صفات با توارثههای اصلاحی بارزش

ای هتجزیهدر . بردپایین اریبی ناشی از حذف را هم از بین می

های اصلاحی بستگی چندصفتی میزان افزایش در صحت ارزش

مانده بین مطلق تفاوت بین همبستگی ژنتیکی و باقی به قدر

چند  QTLیابی نقشه مطالعات در. (Mrode 2005) صفات دارد

 که استشده های واقعی مشخصصفتی با استفاده از داده

 ایهQTL تشخیص آماری قدرت صفات بین ژنتیکی همبستگی

 بهبود صفتیرا نسبت به حالت تک نظر مورد صفات کنندهکنترل

با مدل بهینه  QTLیابی هرچند مدل بهینه برای نقشه .بخشدمی

رود های اصلاحی متفاوت است اما انتظار میبینی ارزشبرای پیش

بینی ها منجر به افزایش صحت پیشQTLافزایش قدرت تشخیص 

 Calus and)صفتی شود های اصلاحی در حالت چندارزش

Veerkamp 2011) .های مطالعات دیگر هم افزایش صحت ارزش

ند اهصفتی را گزارش کرداصلاحی ژنومی چندصفتی نسبت به تک

(Calus and Veerkamp 2011; Jia and Jannink 2012; 

Foroutanifar et al. 2013) . در که داد نشان هم مطالعه این نتایج 

 از پایین پذیریتوارث با صفت بالا، همبستگی وجود حالت

 در و کرده استفاده بالا پذیریتوارث با صفت به مربوط اطلاعات

 هایتجزیه به نسبت تریبیش هایبینیپیش صحت به منجر نتیجه

 صحت افزایش این با این حال. شودمی صفت این برای صفتیتک

 از استفاده بنابراین. نشد مشاهده بالا پذیریتوارث با صفات برای

 با صفت زیادی تعداد با که دام اصلاح در چندصفتی هایتجزیه

 صفات این بهبود برای تواندمی سروکار داریم پایین پذیریتوارث

های واقعی و ای که با استفاده از دادهدر مطالعه. باشد مفید بسیار

صفتی روی نرخ آبستنی صفتی و چندهای ژنومی تکتجزیه

پذیری پایینی است انجام شد، که دارای توارثگاوهای هلشتاین 

های چندصفتی منجر به تجزیهاست که استفاده از مشخص شده

 Aguilar)شود های اصلاحی این صفت میافزایش صحت ارزش

et al. 2011) . 

های های وجود توزیعها در حالتبینیصحت پیش 1در جدول 

رای صفات مختلف داری بها، اختلاف معنیQTLاثر متفاوت برای 

-هم. صفته نداشتصفته و چندهای تکتجزیهچنین برای و هم

بینی شده های اصلاحی پیشچنین مقایسه میانگین صحت ارزش

ها QTLدر حالت وجود تعداد متفاوت  BLUPبا استفاده از روش 

چنین وجود پذیری بالا و پایین و همبرای صفات با توارث

ها QTLاز عدم تاثیر تعداد  حاکیهمبستگی متفاوت بین صفات 

صفتی صفتی و چندهای اصلاحی در حالت تکبر صحت ارزش

 Bهای بیزی با مقایسه روش  .Daetwyler et al(2010) .باشدمی

-صفتی مشاهده کردند که صحت ارزشدر حالت تک BLUPو 

ثابت  QTLدر تعداد متفاوت  BLUPهای اصلاحی در روش 

صفت را  QTLحالتی که تعداد اندکی  در B روش بیزیاست ولی 

های بالاتری صحت BLUPدهند نسبت به تحت تاثیر قرار می

های اصلاحی روش صحت ارزش QTLداشت و در تعداد بالای 

GBLUP  بیزیاندکی بهتر از B ها همچنین با مقایسه آن. بود

ها، گزارش کردند که QTL اثرهای لاپلاس و نرمال برای توزیع

برای هر دو توزیع یکسان  GBLUPای اصلاحی هصحت ارزش

نیز با مقایسه توزیع نمایی و نرمال برای   Meuwissen(2009) .بود

 در هر GBLUPهای روش بینیها مشاهده کردند که پیشQTL اثر

 QTLدو روش یکسان بودند و در این مطالعه که از تعداد زیادی 

نسبت به تری صحت پایین B بیزیاستفاده کرده بودند روش 

-نیز با مقایسه توزیع  .Habier et al (2007) .داشت BLUPروش 

-ها بر صحت ارزشQTL آثارهای نرمال و گاما عدم تاثیر توزیع 

با  .Coster et al (2010). های اصلاحی ژنومی را گزارش کردند

 تابعیتو  1تابعیت با گوشه کمینه، B بیزیمقایسه سه روش 

کردند که در حالت وجود تعداد  گزارش  حداقل مربعات جزئی

های بهتر و با افزایش بینیپیش B بیزیروش  QTLمحدودی 

های اصلاحی ها به متوسط و زیاد صحت ارزشQTLتعداد 

 .کاهش یافت B بیزیو  تابعیت با گوشه کمینهمحاسبه شده با 
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 Least Angle Regression 

2
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ها QTLهای مختلف آثار های چندصفتی برای تعداد و توزیعتجزیهبینی شده با استفاده از شهای اصلاحی ژنومی پیانحراف معیار صحت ارزش و میانگین -1جدول 

 بین صفات 6/1و  1/ ، صفرهای درحالت وجود همبستگی

 QTL تعداد پذیری توارث همبستگی
 توزیع صفت

 لاپلاس t- student یکنواخت گاما نرمال

1 

1/1 

11 91/1 ± 16/1  96/1 ± 11/1  91/1 ± 16/1  96/1 ± 16/1  96/1 ± 11/1  

11 96/1 ± 11/1  91/1 ± 11/1  96/1 ± 11/1  96/1 ± 16/1  96/1 ± 16/1  

111 91/1 ± 16/1  91/1 ± 11/1  91/1 ± 16/1  96/1 ± 11/1  96/1 ± 16/1  

111 91/1 ± 16/1  96/1 ± 16/1  99/1 ± 16/1  99/1 ± 14/1  91/1 ± 16/1  

6/1 

11 43/1 ± 13/1  43/1 ± 19/1  43/1 ± 13/1  43/1 ± 13/1  43/1 ± 19/1  

11 49/1 ± 13/1  49/1 ± 13/1  43/1 ± 13/1  43/1 ± 1 /1  49/1 ± 13/1  

111 49/1 ± 13/1  49/1 ± 1 /1  43/1 ± 13/1  49/1 ± 13/1  49/1 ± 13/1  

111 49/1 ± 13/1  49/1 ± 1 /1  49/1 ± 13/1  49/1 ± 13/1  49/1 ± 1 /1  

 /1 

1/1 

11 91/1 ± 14/1  96/1 ± 11/1  96/1 ± 11/1  96/1 ± 11/1  96/1 ± 11/1  

11 96/1 ± 14/1  96/1 ± 11/1  96/1 ± 14/1  94/1 ± 11/1  91/1 ± 11/1  

111 91/1 ± 14/1  94/1 ± 16/1  94/1 ± 14/1  96/1 ± 16/1  94/1 ± 16/1  

111 96/1 ± 16/1  91/1 ± 14/1  96/1 ± 16/1  94/1 ± 16/1  94/1 ± 14/1  

6/1 

11 49/1 ± 13/1  49/1 ± 19/1  43/1 ± 13/1  43/1 ± 19/1  43/1 ± 13/1  

11 49/1 ± 13/1  49/1 ± 13/1  49/1 ± 1 /1  43/1 ± 1 /1  43/1 ± 13/1  

111 49/1 ± 1 /1  49/1 ± 13/1  49/1 ± 1 /1  49/1 ± 13/1  49/1 ± 13/1  

111 49/1 ± 13/1  49/1 ± 13/1  49/1 ± 13/1  43/1 ± 13/1  49/1 ± 13/1  

6/1 

1/1 

11 11/1 ± 11/1  19/1 ± 1/1  11/1 ± 14/1  19/1 ± 11/1  11/1 ± 14/1  

11 11/1 ± 19/1  19/1 ± 16/1  11/1 ± 11/1  19/1 ± 16/1  11/1 ± 16/1  

111 11/1 ± 11/1  11/1 ± 16/1  11/1 ± 19/1  11/1 ± 11/1  11/1 ± 11/1  

111 11/1 ± 16/1  19/1 ± 16/1  19/1 ± 11/1  19/1 ± 19/1  11/1 ± 19/1  

6/1 

11 43/1 ± 19/1  43/1 ± 19/1  43/1 ± 19/1  43/1 ± 19/1  49/1 ± 13/1  

11 49/1 ± 13/1  43/1 ± 13/1  49/1 ± 13/1  49/1 ± 13/1  49/1 ± 19/1  

111 49/1 ± 1 /1  49/1 ± 13/1  49/1 ± 13/1  49/1 ± 13/1  49/1 ± 1 /1  

111 49/1 ± 13/1  49/1 ± 1 /1  49/1 ± 1 /1  49/1 ± 1 /1  49/1 ± 13/1  

 

 11ثر بر صفات نامساوی بود و ؤهای مQTLوقتی واریانس 

کردند، درصد واریانس صفت را توجیه می 41ها QTLدرصد 

صحت بالاتری نسبت  تابعیت با گوشه کمینهو  B بیزیهای روش

در این مطالعه . دها داشتنQTLبه حالت واریانس یکسان برای 

حداقل  تابعیتهای اصلاحی محاسبه شده با روش صحت ارزش

ها QTL آثارها و توزیع QTLثیر تعداد أمربعات جزئی تحت ت

های با مقایسه صحت ارزش  Goddard(2009) .قرار نگرفت

با استفاده از دو توزیع نرمال و گاما برای  بیزیاصلاحی روش 

QTL حالت استفاده از توزیع گاما صحت ها مشاهده کردند که در

( 2015) .های روش بیزی بهتر از توزیع نرمال بودبینیپیش

Shirali et al.  با مقایسه روشBLUP  بیزیو روش C  تحت

و وجود سه توزیع نرمال، گاما و  QTLشرایط تعداد متفاوت 

تحت تاثیر تعداد و  BLUPیکنواخت مشاهده کردند که روش 

در حالت  C بیزیا قرار نگرفت ولی روش هQTL آثارتوزیع 

ها صحت بالاتری QTL اثرو توزیع گاما برای  QTL پنجوجود 

توان یق حاضر میقبا ترکیب نتایج سایر محققان با تح. داشتند

ها در حالت استفاده از QTLاثرکه تعداد و توزیع  نتیجه گرفت

صورت چندصفتی صفتی و چه بهصورت تکچه به BLUPروش 

ها یبینثیری بر صحت پیشأهای اصلاحی تبینی ارزشی پیشبرا

-مانند روشهای دیگر برآورد اثر نشانگرها ندارد ولی برای روش

رسد یکی از دلایل بهتر بودن نظر میهب .استگذار تاثیر بیزیهای 

سازی در مطالعات شبیه BLUPروش نسبت به بیزیهای روش

(Meuwissen et al. 2001; Calus et al. 2008; Solberg et al. 

. در این مطالعات است QTLدر نظر گرفتن تعداد محدود  (2008
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اما  ،ها در عمل ناشناخته استQTL آثارهرچند تعداد و توزیع 

از یکسان  حاکیهای واقعی نتایج ارزیابی ژنومی حاصل از داده

در بسیاری از صفات است  BLUPبودن و گاهی برتر بودن روش 

ثیر تعداد أر این موضوع است که این صفات تحت تکه بیانگ

با  QTLدر صفاتی که تعدادی . با اثر کوچک هستند QTLزیادی 

برای   SCDو DGAT1های عمده اثر عمده وجود دارند، مانند ژن

بهتر از روش  بیزیهای صفت چربی شیر، برآوردهای روش

BLUP بنابراین همانطور که در این تحقیق هم مشخص. بودند 

ها در این است که به سایر روش نسبت BLUPشد، مزیت روش 

ها قرار گیرد، QTLاثربدون اینکه تحت تاثیر تعداد و توزیع 

-تجزیهتوان در نتیجه می. دهدارایه می برآوردهای قابل اعتمادی

گونه حساسیتی به معماری های چندصفتی ژنومی را بدون هیچ

پذیری پایین استفاده وارثصفات برای ارزیابی ژنتیکی صفات با ت

های اصلاحی در این صفات به نمود و با افزایش صحت ارزش

 . تر این صفات کمک کردپیشرفت ژنتیکی بیش

 سپاسگزاری

از این  خاطر حمایت مالیاز دانشگاه رازی بهنویسنده مقاله 

.نمایدتشکر و قدردانی می، 1113پژوهش در قالب طرح شماره 
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urrent research was carried out to study accuracy of single and multi-trait genomic prediction for 

two traits with 0.1 and 0.6 heritability; four 10, 50, 150 and 500 underlying QTL numbers for each 

trait and five normal, uniform, t, gamma and Laplace distributions for QTL effects using stochastic 

simulation. A genome with 10 Morgan lengths was simulated and 10000 markers were evenly spaced 

within it. In each scenario QTLs was randomly distributed on genome and their substitution effects was 

drawn from one of mentioned distributions. In order to create linkage disequilibrium between markers and 

QTLs genetic drift was used for 50 generations. In generation 51, called reference population, number of 

individuals increased to 1000 animals and phenotype of each of these animals was simulated.  Marker 

effects were estimated in reference population using single and multi-trait best linear unbiased prediction 

(BLUP) methods. By using these estimated markers effects and genotype of markers for juvenile animals 

in generation 52, called validation population, genomic breeding values were predicted and different 

scenarios of this study were compared using accuracy of the predictions. Results of this study showed that 

in all scenarios high heritable trait had higher accuracy than low heritable trait. As well as, multi-trait 

BLUP increased nearly 10 percent accuracy of breeding values for low heritable trait, when genetic 

correlation between traits was 0.6. In all studied scenarios accuracies of genomic breeding values not 

affected by changes in number of QTLs and different distribution for QTLs effects. Therefore, multi-trait 

BLUP method without sensitivity to genetic architecture of traits can be used for genetic evaluation of low 

heritable traits. 

 

 

 

 

 

 
 

 

 

 

 

 
 

distribution of QTL effects, multi-trait analysis, number of QTLs, simulation, single trait analysis 

C 
A B S T R A C T 

Key Words 

Archive of SID

www.SID.ir

http://www.sid.ir

