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های ژنومی سه صفت ايمنی شامل  بينی و پيش QTLيابی      هدف از اين مطالعه ارزيابی صحت مکان

بر  GBLUPو لاسو و  Cπش آمای بيزی شامل بيز بر اساس دو رو CD8و  B ،CD4های تعداد سلول

های  جايگاه 92222حيوان با  9۹14های ژنوتيپی متشکل از داده. موش هتروژنوس بود 9۹14روی 

کروموزوم اتوزومی بعد از کنترل کيفيت  91بر روی ( SNPs)چندشکلی تک نوکلئوتيدی 

از هفت . قل فراوانی آللی بودندو حدا SNPبرای نرخ خوانش به ازای هر فرد و  SNPsهای  داده

ژنيک حيوان چنين آثار پلی مدل آماری با در نظر گرفتن اثرات افزايشی و غالبيت نشانگرها و هم

ها با روش بنفرونی SNPاثر . های واريانس استفاده شدبينی مؤلفهو پيش SNPsبرای برآورد اثر 

. ارزيابی شدند cross-validationهای اصلاحی ژنومی با روش تصحيح شد و صحت برآورد ارزش

های کنترل کننده صفات کمی با هفت مدل و سه روش آماری برای سه يابی نهايی جايگاهمکان

، 3، 9های را بر روی کروموزوم QTL 7و  2، 9۹به ترتيب  CD8و  B ،CD4های صفت تعداد سلول

نشان داد که افزودن آثار افزايشی و نتايج اين مطالعه . نشان داد 9۸و  97، 92، 94، 92، 1، ۸، 7، 2

چنين،  هم. شود بينی میژنيک حيوان منجر به افزايش صحت پيشغالبيت نشانگرها به همراه اثر پلی

بينی بالاترين پيش. های ژنوميک هستند بينی های مؤثر در صحت پيش روش آماری نيز يکی از عامل

های آماری تفاوت بين روش. ز لاسو بودو روش بي 7ژنوميک برای تمام صفات مربوط به مدل 

زمينه ژنتيکی و همچنين فرضياتی است که برای ميزان تنوع آثار نشانگرها در نظر مربوط به پس

 . شودگرفته می
 

 های کلیدیواژه
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عملکرد سیستم ایمنی برای سلامت، حیاتی است و اختلال در آن 

توان پاسخ ایمنی را می. هاستزمینه ایجاد بخش بزرگی از بیماری

سنتی به دو گروه پاسخ ایمنی ذاتی و اختصاصی طور  به

ها مشاهده  بندی کرد، هر چند تداخل در عمل نیز در بین آن تقسیم

 باشندهای ایمنی ذاتی یک مکانیسم دفاعی سریع می پاسخ. شودمی

و  شوندکه در عرض چند دقیقه پس از تماس با پاتوژن ایجاد می

سازی فاگوسیتوز و تخریب پاتوژن شامل التهاب، تکمیل و فعال

هستند و در مقابل، پاسخ ایمنی اختصاصی ممکن است، چندین 

ها، ثر با پاتوژنروز به طول انجامد و به دنبال اولین برخورد مؤ

ها منجر به تولید یک  ژن با شناسایی آنتی Tو  B هایسلول

کننده  کمک Tهای  بادی خاص همراه با بکارگیری سلول آنتی

 (.Julian and Knight 2013)شوند  می

ژن را در حالت آزاد یا توانند آنتیها نمیاز طرف دیگر این سلول

های پروتئینی را  ژن آنتی محلول شناسایی کنند، بلکه فقط بخشی از

سازگار  های ژنطور غیرکوالان به فرآورده که به کنند شناسایی می

MHCبافتی اصلی 
 های بنابراین، مولکول .متصل شده باشند  

MHC ژنی را به لمفوسیت  های آنتیطور انتخابی شاخص نه تنها به

T طور  ای که باید بهکنند، بلکه بخشی از مجموعه عرضه می

. باشند گیرد، میقرار  Tاصی مورد شناسایی لمفوسیت اختص

شان به دو گروه عمده بر اساس نشانگر سطحی Tهای لمفوسیت

CD4با نشانگر  Tهای لمفوسیت
CD8با نشانگر  Tو لمفوسیت   

  

را عموماً با عنوان  CD4لمفوسیت با نشانگر  .شوندتقسیم می

با نشانگر  Tای هو سلولT helper کننده یا  کمک Tهای سلول

CD8 های را با عنوان لمفوسیتT که این دو  شناسندکشنده می

گروه نقش مهمی را در دفاع بدن علیه بسیاری از عوامل عفونی 

. دارندبر عهده عفونی ها و حتی عوامل غیرها، قارچمانند باکتری

و یا  Bهای عمدتاً با فعال کردن لمفوسیت T helperهای سلول

های سبب از بین بردن عوامل عفونی شده و سلول ماکروفاژها

CD8 های آلوده به عوامل های سرطانی یا سلولمستقیماً سلول

                                                           
1
 Major histocompatibility complex 

2
 Cluster of differentiation 4 

3
 Cluster of differentiation 8 

ها برد و باعث مرگ این سلولعفونی و داخل سلولی را از بین می

  .شودمی

میکروبی  یزااز طرفی دیگر با نگاهی گذرا به انواع عوامل آسیب

ارج سلولی و یا داخل سلولی ها انگل خ شویم که آنمتوجه می

ها برای بدن نیز متفاوت بنابراین، مقابله با آثار زیانبار آن .هستند

 ها باید تمهیدات متفاوتی را به کارو برای شناسایی آن خواهد بود

سازی سیستم ایمنی برای این منظور دو مسیر متفاوت آماده. گرفت

ع مختلف ژن را ایجاد کرده است که احتیاج به انواآنتی

برای همراهی نیز دارد، به همین دلیل جایگاه  MHC های مولکول

در بدن  MHCهای ژنی متفاوت و یا گروه مختلف از مولکول

های سازگار ها را در دو گروه مولکولاست که آن ایجاد شده

 Iدر کلاس . اندبندی کرده طبقه IIو  Iبافتی اصلی کلاسیک نوع 

بر روی  CD8وی بین بروز ، همبستگی قMHCهای مولکول

هایی که ها برای پپتیدو اختصاصی بودن این سلول Tهای سلول

فاکتوری اند، نقش کومتصل شده MHCهای مولکول Iبه کلاس 

CD8 ها و لمفوسیت را برای عملکرد این مولکولT کننده  کمک

ها نیز،  این مولکول IIاز طرف دیگر در کلاس نوع . دهدنشان می

و اختصاصی بودن  Tهای  بر روی سلول CD4بین بروز همبستگی 

را   CD4ای ، نقش واسطهMHCهای  ها برای مولکول این سلول

 .دهدکننده نشان می کمک Tهای برای سلول

 فیزیولوژی ،تغذیه، سن، محیطیجمله ژنتیکی،  ازعوامل متعددی 

ایمنی  های یسممیکروبی باعث تغییر و تعدیل مکانعوامل  و بدن

طور کلی انتخاب در  به (.Lamont and Dietert 1990) وندش یم

ی عفونی ها یماریببهبود صفات تولیدی با افزایش حساسیت به 

هر چند به طور گسترده از واکسن و دارو جهت . همراه شده است

ی بالا، سازگاری  نهیهزولی  ،شود یمپیشگیری و درمان استفاده 

 از. است شدهها  کارآمدی آنها به داروها، باعث نا میکروارگانیسم

به بیماری حائز اهمیت بوده که انتخاب  مقاومتاین رو بهبود 

یابی به این هدف  ژنتیکی از راهکارهای مؤثر و پایدار برای دست

 . (Gavora 1990) باشد یم

ها  آوری ژنومی کنونی، انقلابی در توانایی حل و فصل بیماریفن

پذیر خاب کلاسیک امکانهای انتکه با روش است ایجاد کرده

ها،  های ژنومی ناشناخته، ژن چنین باعث شده تا جایگاه نبوده و هم

 ها و مسیرهای درگیر در فرآیند خاص ایمنی شناسایی پروتئین

  مقدمه

https://en.wikipedia.org/wiki/Cluster_of_differentiation
https://en.wikipedia.org/wiki/Cluster_of_differentiation
https://en.wikipedia.org/wiki/Cluster_of_differentiation
https://en.wikipedia.org/wiki/Cluster_of_differentiation
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 و ژنتیکی چنین، ارزیابی هم. (Julian and Knight 2013) شوند

 های برنامه ترین ارکان اساسی از یکی اصلاحی های ارزش برآورد

 برآورد در نیاز اساسی. باشد می ژنتیکی بهبود جهت لاح نژادیاص

 مورد دقیق صفات رکوردهای وجود اصلاحی، های ارزش صحیح

 راستای در تلاش همواره (.Julian and Knight 2013) است نظر

 مورد کاهش این از ناشی های هزینه تبع به و فاصله نسلی کاهش

 های روش از استفاده که است بوده پژوهشگران اصلاح نژاد توجه

 از یکی. باشدمی هدف این به رسیدن بلند در گامی ژنتیکی نوین

توسعه یافته  هدف نیا به یابی برای دست امروزه که هایی روش

 در اصلاحی های ارزش برآورد برای. باشدمی ژنومی انتخاب

 دیدگاه، نخستین در. است شده دیدگاه ارائه دو ژنومی، انتخاب

 بر نوکلئوتیدیتک های شکلی چند تمامی که است آن بر فرض

 خویشاوندی ماتریس از ها روش این در .مؤثرند صفت واریانس

شود می استفاده ای شجره خویشاوندی ماتریس جای به نشانگری

(Hayes et al. 2009 .)تنها که است آن بر فرض دوم، دیدگاه در 

 و دارند اثر صفت بر نوکلئوتیدیتک هایشکلیاز چند برخی

 انتخاب روش .باشد می اثر عمده های ژن مدل ژنتیکی دارای صفت

 نژادی اصلاح های هزینه در درصد 51 در حدود ژنومیک

 گیری چشم طور به نیز را نسل فاصله و است جویی کرده صرفه

 دو میزان به ژنتیکی پیشرفت به بدین ترتیب منجر و دهدکاهش می

 (.Schaeffer 2006)شود  می برابر

های  ارزش برآورد صحت ژنومی انتخاب در فاکتور ترین مهم

 اطلاعات کارگیری به از متفاوتی های شیوه تاکنون. است اصلاحی

 De los)است  شده ارائه اصلاحی ارزش برآورد در ژنومی

Campos et al. 2009 Karimi et al. 2014 ; .)بر مؤثر عوامل از 

 به توانمی اصلاحی ژنومیک هایارزش بینی پیش صحت

 فراوانی توزیع افراد جمعیت مرجع، تعداد صفت، پذیری وراثت

 مرجع جمعیت های تعداد نسل آللی،
 تراکم و نوع ، تأیید و 

 ژنی، تأثیرات توزیع نظیر)کمی  صفت ژنتیکی نشانگرها معماری

 هایارزش بینی پیش در آماری استفاده روش و( هاQTLتعداد 

(. De los Campos et al. 2013) کرد اشاره ژنومیک اصلاحی

 آماری هایترکیب روش با ژنوم، کل کمک به ژنتیکی هایارزیابی

                                                           
1 Training set 
2
 Validation set 

 بینی پیش را کمی ژنتیکی صفات هایارزش ژنومیک های داده و

 معرفی خصوص این در آماری مناسبی روش هیچ هنوز. کنندمی

 پارامترهای تعداد افزایش مانند های اساسیچالش و است نشده

 تعداد با مقایسه در p)متراکم،  تأثیر نشانگرهای)شده  ردبرآو

 حل در رو دارد، از این وجود دانش از حوزه این در (n) مشاهدات

 و مجهولات تعداد علت زیاد شدن به چند مجهولی معادلات

 های ماتریس کردن معکوس معادلات، مشکل تعداد بودن محدود

 معمولی مربعات حداقل روش مانند های آماری روش در ضرایب
ها  ماتریس این مستقیم کردن معکوس که طوری آید، به می پیش 

 استفاده از مشکل، این بر آمدن فائق منظور به. نیستند پذیر امکان

 ایجریمه های روش
 خطی اریب بینی ناپیش بهترین روش مانند 

 ژنومیک 
GBLUP (De los Campos et al. 2013 al. 2013; 

Wimmer et)، ون ریجرگرسی 
RRBLUP (De los Campos et 

al. 2009)، Bayes A (Meuwissen et al. 2001) های روش و 

 Bayes B (Meuwissen etمانند  متغیر انتخاب با همراه ای جریمه

al. 2001) ،Bayes Cπ (Habier et al. 2011)،  بیزLASSO (Park 

and Casella 2008 )پارامترینا هایروش و (De los Campos et 

al. 2009) پارامتری نیمه و (Gianola et al. 2006) این در 

 .است شده خصوص پیشنهاد

بینی ژنومی برای صفات تولید شیر، تولید متوسط دقت پیش

های سماتیک در گاو چنین شمار سلولچربی و هم پروتئین، تولید

 21/0و  97/0ترتیب  به Bو بیز  GBLUPهلشتاین ایران با روش 

 Bبرتری روش بیز  .(Mohammadi et al. 2016)د گزارش شدن

در یک مطالعه  (Clark et al. 2011)از سوی  GBLUPنسبت به 

های است و این محققین وجود ژن سازی شده گزارش شدهشبیه

اثر در معماری ژنتیکی صفات را عاملی برای افزایش این بزرگ

 .برتری عنوان کردند

(2015) Teimurian et al. سازی های شبیهحقیقی با دادهدر طی ت

از  GBLUPهای بیزی نسبت به شده گزارش کردند که روش

های بیزی دقت برآورد بیشتری برخوردار هستند و در بین روش

 Bنسبت به بیز  LASSOبیز  و Cπصحت برآوردها در روش بیز 

                                                           
3
 Ordinary least square 

4
 Penalized or shrinkage methods 

5 Genomic-best linear unbiased prediction  
6
 Ridge regression-blup  
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نتایج مطالعات انتخاب ژنومی . است بیشتر بوده Aو مخصوصا بیز

دهد که برای صفاتی مانند چربی شیر قعی، نشان میهای وابا داده

است، نتایج ( DGAT1) های بزرگ اثرکه تحت تاثیر ژن

است، ولی برای  GBLUPبهتر از روش  Aو  Bهای بیز  روش

های اثر صفتی مانند پروتئین شیر که اکثر واریانس صفت با ژن

نهایت از مدل بی شود و معماری ژنتیکی آنجزئی کنترل می

های  کند عملکرد روشتبعیت می(Infinitesimal model)ایگاه ج

 .تقریباً مشابه است GBLUP بیزی و

 متفاوت دلیل به که است شده شده، پیشنهاد  انجام مطالعات بنابر

 روش ترینمناسب انتخاب کمی، ژنتیکی صفات معماری بودن

 شده بررسی  صفت ژنتیکی معماری مبنای بایستی بر ارزیابی

 ;De los Campos et al. 2013 et al. 2013) گیرد صورت

Wimmer et .)حاضر، شناسایی  تحقیق انجام از هدف رو از این

کننده صفات ایمنی در یک جمعیت هیبرید  های کنترل جایگاه

ها و افزایشی و غالبیت نشانگر آثارموش با در نظر گرفتن 

 و بیز Bayes Cπ، بیز GBLUPهای آماری  چنین مقایسه روش هم

LASSO صحت  و ژنومیک های اصلاحی ارزش بینی پیش در

 .باشدبرآوردها می

 

شده مربوط به  در تحقیق حاضر از رکوردهای فنوتیپی تصحیح

در موش  CD8و   B،CD4 هایسلول تعدادصفات ایمنی از جمله 

ها بر پایه روش گیری این سلولکه اندازه استفاده شد

برای دستیابی به اطلاعات رکوردهای فنوتیپی . بود فلوسیتومتری

، استفاده شد (/http://mus.well.ox.ac.uk/mouse/HS)از سایت 

 .رکورد بودند1054مجموع رکوردهای فنوتیپی  و

 SNPنشانگر  11112مشتمل بر اطلاعات ژنوتیپی بعد از ویرایش 

 ی هیبرید بود کهها موشیک طرح تلاقی ناتنی پدری در جمعیت 

برای دستیابی به  .اندتوزیع شده کروموزوم اتوزومی 15 بر روی

اطلاعات رکوردهای ژنوتیپی از سایت 

(http://mus.well.ox.ac.uk/mouse/HS/ )استفاده شد. 

ی واریانس و ها مؤلفهیابی صفات ایمنی و همچنین برآورد  مکان

نشانگری  آثارارزش اصلاحی ژنومی با توجه به در نظر گرفتن 

ژنیک  پلی آثار، با و بدون در نظر گرفتن (تیغالبفزایشی و ا)

ها به شرح  ماری آنآانجام شد که مدل  مدل 7قالب  در حیوان

  :باشد میذیل 

(1) Y=1µ+Fxi+ A + e 

(1) Y=1µ+ Fxi+ SNPD + e 

(3) Y=1µ+ Fx+ SNPA + e 

(4) Y=1µ+ Fxi+ SNPA+ SNPD + e 

(9) Y=1µ+ Fxi+ A+ SNPA + e 

(2) Y=1µ+ Fxi+ A+SNPD+ e 

(7) Y=1µ+ Fxi+ A+SNPD+ SNPA+e 

های فنوتیپی صفات ایمنی شامل بردار رکورد Yهای بالا، در رابطه

 میانگین کل؛بردار  μ؛ باشدمی CD8و  B ،CD4های  سلول تعداد

Fxi  شامل جنس حیوان، فصل و ماه تولد هستند؛  ثابت آثاربردار

A ژنتیک حیوان؛  پلی ماتریس اثرSNPA  افزایشی  آثارماتریس

ماتریس  eنشانگرها و  غالبیت آثارماتریس  SNPDنشانگرها؛ 

ای واریانس،  جهت برآورد مؤلفه .باشندمیخطای باقیمانده 

کننده صفات کمی و صحت  نی کنترلهای ژ یابی جایگاه مکان

متفاوت در برآورد  های اصلاحی سه روش آماری برآورد ارزش

 :نشانگری مورد مقایسه قرار گرفتند آثار

در این  (.GBLUP) ژنوم خطی اریبنا بینی پیش بهترین روش

اصلاحی  بینی ارزش برای پیش روش با استفاده از رابطه زیر

 (:VanRaden 2008) ژنومی، استفاده شد

(8                                              )y1n Zg e 

 gمیانگین فنوتیپی،   μفنوتیپی، های ارزش بردار yرابطه  این در

بردار تأثیرات تصادفی  eاصلاحی ژنومی،  های ارزش بردار

های اتریس ضرایب که مشاهدات را به بردارم Z باقیمانده،

. باشد مینیز بردار واحد  n1کند و  می های اصلاحی مرتبط ارزش

ها به صورت تصادفی با واریانس یکسان این مدل اثر نشانگر در

شود این مدل فرض میدر  چنین، هم. در نظر گرفته شد

0,G


g))~ N g  0)و, R

e)~N e  کهR ،ماتریس قطری


e  

مانده،  ماتریس باقی

g  ماتریس ژنتیکی افزایشی وG  ماتریس

 .باشند میخویشاوندی ژنومی روابط 

 ادامه در که بیزی های روش تمام در آماری مدل :های بیزی روش

 :است زیر رابط صورت شد، به خواهد داده توضیح طور مختصر به

  ها مواد و روش
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(5)                       

1

m

i ij j i

j

y X b e


     

 xij ،مبدا از عرض μ م،iمشاهده  مقدار yi در رابطه بالا،

دو  و یک صفر، عناصر دارای که است نشانگری های ژنوتیپ

 چگالی توزیع. است مانده باقی اثر eنشانگری و  اثر b، هستند

 :زیراست رابطه صورت رابطه بالا به مجهولات پیشین توأم احتمال

(10)  
2

2 2 2

1

( , , | , , )

{ ( | , ) ( | )} ( | , )
j j

m

j b b

j

p b df S

p b p X df S

  

    






 

 کای توزیع μ، (| df ,S ) x-2برای  یکنواخت پیشین توزیع

 Sو  dfآزادی  درجه با مانده باقی برای واریانس دارقیاسم اسکور

bj | Өbj) مقیاس است پارامتر
)  Pپیشین  توزیعjنشانگر امین 

 که نوع پارامترهاست از برداری Өbj آن در که دهد می را نشان

 مشخص تأثیرات نشانگری برای را گرفته در نظر پیشین توزیع

  Өbjوω  برای گرفته نظر در پیشین توزیع P (Өbj | ω) .کند می

 توزیع .کند می مشخص را نوع توزیع این که باشد می پارامتری

 :است زیر رابطه صورت مدل به های ناشناخته پسین

 (11) 
2

2

11

2 2 2

1

( , , | , , , )

( | , )

{ ( | , ) ( | )} ( | , )
j j

n m

i ij j p

ji

m

j b b

j

p b y df S

N y X b

p b p X df S

  

 

    









 



 

 پیشین برای توزیع انتخاب در بیزی های روش اصلی تفاوت

 پیشین توزیع لشک روش هر برای ادامه در .است نشانگری تأثیرت

 .شد خواهد داده شرح

 از برخی در استو B بیز از شکلی Cπ بیز Cπ(Bayes Cπ) بیز

از  که این جای به فقط که شود می شناخته Cπبیز  عنوان مقالات به

 توزیع نرمال از کند استفاده نشانگری آثار برای tپیشین  توزیع

 اس نرمالو  مزدوج هم پسین توزیع رو این از و شود می استفاده

(Habier et al. 2011.) 

 نامیده همLASSO  بیز  که Lبیز  روش درL (Bayes L ) بیز

تأثیرات  به دوگانه نمایی پیشین احتمال چگالی شود، تابع می

  .است زیر صورت و به است شده داده اختصاص نشانگری

(11)
2 2 2

2
2 2

( | , ) ( | 0, )

|
2 j

j e j e j

j b

DE b N b

Exp

   


 

 

 
 

 

 

 با گاما آن توزیع به و تاس شده فرض ناشناخته λفوق  معادله در

 .شود داده می اختصاص τ مقیاس و λشکل  پارامتر

نشانگری،  آثارهای اصلاحی ژنومی،  جهت برآورد ارزش

کننده صفات کمی و برآورد  های ژنی کنترل یابی جایگاه مکان

های آماری ها در هر مرحله و بر اساس روش صحت ارزیابی

. استفاده شدGS3 (Legarra et al. 2012 )افزار  ذکرشده، از نرم

لازم به ذکر است که جهت کنترل خطای نوع اول در برآورد آثار 

درصد  01/0و در سطح احتمال  Bonferroniنشانگری از شاخص 

-crossهای اصلاحی با روش  صحت برآورد ارزش. استفاده شد

validation  و تفکیک جمعیت به دو گروه تست(Train ) و اعتبار

(Valid )م شدانجا. 

 

 نظر صفات ایمنی با در کننده کنترلهای ژنی  یگاهجایابی  مکان

بر  و مدل 7افزایشی و غالبیت نشانگرها در قالب  آثارگرفتن 

مورد  GBLUP و  LASSO،Bayes Cπآماری  اساس سه روش

با این . پوشانی زیادی داشتندها هم بررسی قرار گرفت که نتایج آن

دار در هر  شناسایی شده و معنی QTLهای  رین مکانتواضح حال،

ها بود افزایشی نشانگر آثاربا  مدل سه روش آماری مورد استفاده،

ها برای سه صفت مرتبط با ایمنی موش و سه روش  که نتایج آن

در مدل . است شدهداده  نشان 3و  1 ،1 هایآماری در شکل

 Bبرای صفت LASSOافزایشی نشانگرها و با روش آماری بیز 

cell،  10تعداد QTL که بر روی  دار شناسایی شدند یمعن

ترتیب در  و به 18و  17، 14، 11، 5، 8، 7، 9، 3، 1های  کروموزوم

، 19/48، 28/77، 14/11، 01/28، 91/74، 14/99های  موقعیت

چنین،  هم(. 1شکل )قرار داشتند   22/13و  34/9، 10/7، 52/0

 QTL 2و  7ترتیب تعداد  هب نیز CD8و  CD4برای صفات 

مدل با اثر افزایشی  در LASSOدار با روش آماری بیز  معنی

این  CD4که برای صفت  (1شکل ) شدها شناسایی نشانگر

QTL و  12، 14، 7، 1های  ترتیب روی کروموزوم دار به های معنی

 22/13و  15/34، 91/7، 14/11، 10/75های     و در موقعیت 18

 .قرار داشتند

 

 

  نتایج و بحث
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 LASSO دار با اثر افزایشی نشانگرها در صفات مختلف با روش آماری بیز های معنی QTLتعداد  -1 شکل

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
 Cπ دار با اثر افزایشی نشانگرها در صفات مختلف با روش آماری بیز های معنی QTLتعداد  -1 شکل

 

 های ترتیب بر روی کروموزوم به CD8های صفت QTLچنین،  هم

، 14/11، 91/74، 4/99های و در موقعیت 18و  14، 5،7، 3، 1

 .قرار داشتند 22/13و  91/7، 08/24

دار در مدل  معنی QTLتعداد شش  Cπبر اساس روس آماری بیز 

که  شناسایی شد B cellها برای صفت  با اثر افزایشی نشانگر

و در  14 و 11، 9، 8، 3، 1های ترتیب بر روی کروموزوم به

قرار  91/7 و 72/3، 28/19، 87/28، 91/74، 14/99های  موقعیت

 نیز تعداد هفت CD4همچنین، برای صفت (. 1شکل )داشتند 

QTL 8،3، 1های دار شناسایی شدند که بر روی کروموزوممعنی ،

، 75/19، 11/29های ترتیب در موقعیت و به 18 و 12، 14، 5

در (. 1شکل )داشتند  قرار 27/13و  15/34، 91/7، 08/24، 91/74

برای صفت  Cπمدل افزایشی نشانگرها و با روش آماری بیز 

CD8  نیز تعداد ششQTL 3، 3های دار بر روی کروموزوم معنی ،

، 74/ 91، 21/99های  ترتیب در موقعیت و به 18و  14، 5، 8

 (.1شکل ) شناسایی شد 27/13و  57/24، 52/17

دار در مدل  معنی QTL تعداد پنج GBLUPبر اساس روش آماری 

  .شناسایی شد B cellها برای صفت با اثر افزایشی نشانگر
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 GBLUPدار با اثر افزایشی نشانگرها در صفات مختلف با روش آماری های معنیQTLتعداد  -3 شکل

 

 

و  14و  5، 8، 3، 1های بر روی کروموزوم ترتیب ها بهQTLاین 

قرار  84/7 و 77/48، 28/19، 91/74، 4/99های در موقعیت

نیز  CD8و  CD4چنین، برای صفات  هم(. 3شکل )داشتند 

دار در مدل با اثر افزایشی  های معنیQTL 2 و 2ترتیب تعداد  به

های به QTLاین  CD4ها شناسایی شد که برای صفت نشانگر

و در  18و  5،14، 7، 3، 1 هایترتیب بر روی کروموزوم

قرار  22/13و  91/7، 79/24، 14/11، 11/74، 11/75های  موقعیت

 CD8دار برای صفت های معنیQTLچنین،  هم(. 3شکل )داشتند 

های و در موقعیت 18و  14، 7، 2، 3، 1 هایبر روی کروموزوم

 .قرار داشتند 22/13و  91/7، 71/24، 14/11، 91/74، 14/99

ص به خصو یهای اهل در گونه یهای صفات کمQTLشناسایی 

ا ت شود میموجب  هستند، که دارای ارزش اقتصادی یبرای صفات

کاهش  یو فاصله نسل یشافزا ها دام یدقت برآورد ارزش اصلاح

صفات  یندر ا یکیژنت یشرفتسرعت پ افزایش آن یجهکه نت یابد

و  ها ژن یشترموجب شناخت ب QTLیی شناساچنین،  هم. است

از (. Calus et al. 2008)د شو می ها دامعلت تنوع صفات مهم 

دار بر اساس مدل و نوع روش های معنی QTLطرفی دیگر، تعداد 

تفاوت بستگی به این علت . باشندآماری مورد محاسبه متفاوت می

اثر افزایشی و غالبیت  چون همتصادفی  آثاردر نظر گرفتن 

دار تأثیرگذار  های معنی QTLنشانگرها دارد که در شناسایی 

مدل با وجود اثر افزایشی نشانگری  نیز اضردر تحقیق ح.هستند

 چنین، مدل هم. بود دار های معنی QTLبهترین مدل برای شناسایی 

بر  نشانگرها آثار واریانس برای که و فرضیاتی زمینه پس ژنتیکی

شود، عامل دیگری برای  گرفته می نظر اساس نوع روش آماری در

ت که در این دار اس های معنی QTLتعداد  تفاوت در شناسایی

دار برای صفات مورد مطالعه با  های معنی QTLتحقیق تعداد 

های  مؤلفه .تر از دو روش دیگر بود بیش LASSOروش آماری بیز 

پذیری افزایشی، غالبیت و کل برای صفات ایمنی واریانس، وراثت

ژنیک حیوان و  پلی آثارهای مختلف با مورد مطالعه در قالب مدل

فزایشی و غالبیت نشانگرها در گرها اعم از اثر انشان آثارهمچنین 

ترین مقدار  ، بیشB cell برای صفت. آورده شده است 1جدول 

واریانس افزایشی مربوط به مدل یک بود که فقط اثر افزایشی 

است و بدین ترتیب  عنوان عامل تصادفی تعریف شده حیوان به

و کمترین ها را با هم تجمیع نموده نشانگرافزایشی  آثارتمام 

که در این مدل علاوه بر اثر  بود 7مقدار آن نیز مربوط به مدل 

عنوان عامل  ها به افزایشی و غالبیت نشانگر آثارافزایشی حیوان، 

چنین، بالاترین  هم(. 1جدول ) دخیل هستند هابرآورددر تصادفی 

و کمترین مقدار  1مقدار واریانس خطا نیز مربوط به مدل 

شده مربوط به مدل  سه روش آماری استفاده  واریانس خطا در هر

افزایشی و غالبیت  آثارژنیک حیوان،  پلی آثارعلاوه بر  بود که 7

و واریانس  رندتصادفی در مدل وجود دا آثارعنوان  نشانگر به

پذیری  مقدار وراثت. گرفتها در حدواسط قرار  خطای سایر مدل

. ژنتیکی دارد های فنوتیپی و به مقدار و نسبت واریانس بستگی

ک حیوان در مدل وجود دارد، مقدار یژن زمانی که فقط اثر پلی
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نیز  پذیری و مقدار وراثت (1مدل )واریانس ژنتیکی حداکثر 

پذیری غالبیت نیز در این تحقیق برای  مقادیر وراثت. حداکثر است

استفاده شده در این  های آماری تمام صفات و در تمام روش

دهنده سهم ناچیز اثر غالبیت بین  که نشانبود  تحقیق بسیار کم

مدل با اثر افزایشی . باشد ها در صفات مورد مطالعه میآلل

چنین اثر غالبیت نشانگرها، کمترین مقدار  نشانگرها و هم

کار رفته در این تحقیق را نشان  های به پذیری در بین مدل توارث

های  های واریانس برآورد شده از روش مؤلفه. (1 جدول) داد

مختلف آماری در این تحقیق دلالت بر شباهت بسیار زیاد دو 

داشتند، ولی برآوردهای حاصل از  GBLUPو  LASSO روش بیز

ها  متفاوت از این دو روش بود که احتمالا تفاوت Cπروش بیز 

 که است همچنین فرضیاتی و زمینه پس ژنتیکی مدل مربوط به

   .شود، هستند فته میگر نظر در نشانگرها آثار واریانس برای

نیز، بالاترین مقدار واریانس ژنتیکی مربوط به  CD4برای صفت 

که  (1جدول )بود  7و کمترین مقدار آن مربوط به مدل  1مدل 

های مختلف با توجه به در نظر گرفتن اثر مقدار آن در مدل

عنوان عامل تصادفی در کنار اثر  ها به افزایشی و غالبیت نشانگر

مقدار  ،تر شدن مدل کامل با. یوان، متفاوت استافزایشی ح

ترین مقدار واریانس  بیش. واریانس ژنتیکی حیوان کاهش یافت

 .بود 7مربوط به مدل آن ترین مقدار  و کم 1خطا مربوط به مدل 

مدل با ورود عوامل تصادفی   سهم عوامل ناشناخته دلیل اینکه به

( اثر افزایشی حیوان اثر افزایشی و غالبیت نشانگرها در کنار)

. خواهد یافتمقدار واریانس خطا کاهش  رو  از این، شودمیبیشتر 

بالاترین  1پذیری نیز در مدل  مقادیر برآورد شده برای وراثت

ها در  ترین مقدار و برای سایر مدل کم 4مقدار و در مدل 

چنین، مقادیر برآورد شده برای  هم .داشتحدواسط قرار 

 آماری بیز های ژنتیکی با روشو پارامتر های واریانس مؤلفه

LASSO  و روشGBLUP  نزدیک بهم و متفاوت از روش بیز

Cπ توان به فرضیات متفاوتی که بر بود که علت این تفاوت را می

نشانگری در نظر گرفته  آثاراساس نوع روش آماری یرای 

های واریانس و  مقادیر و نسبت مؤلفه. شود، نسبت داد می

مشابه به سایر صفات بود  CD8ای ژنتیکی برای صفت پارامتره

ایمنی در  های اصلاحی صفات صحت برآورد ارزش (.1جدول )

. است شدهآورده  1ول قالب هفت مدل و سه روش آماری در جد

نتایج این تحقیق نشان داد برای تمام صفات مورد بررسی صحت 

ترین  کم 1بالاترین و در مدل  7برآورد ارزش اصلاحی در مدل 

 آثارها و اضافه کردن  تر شدن مدل بدین ترتیب با کامل. است

افزایشی و غالبیت نشانگرها، دقت  آثارعلاوه  هژنی حیوان ب پلی

های کنترل کننده صفت افزایش یابی جایگاهبرآوردها و مکان

نشانگرها و  آثار برآورد برای آماری مختلفی های روش. یافت

 پیشنهاد نومی در حیواناتهای اصلاحی ژ بینی ارزش پیش

 حداقل روش به توان می ها روش این جمله از است که شده

 های روش وLASSO،  Cπ بیز ،B ، بیزA ، بیز BLUPمربعات،

 این تفاوت(. Hayes et al. 2009)اشاره کرد  پارامتریک نیمه

 که است چنین فرضیاتی هم و زمینه پس ژنتیکی مدل در ها روش

 که ایگونه به .شودگرفته می نظر در نشانگرها آثار واریانس برای

 تحت را صفت ای از تنوع عمده بخش QTLمحدودی  تعداد اگر

 صحت باعث افزایش بیزی های روش از استفاده دهند، قرار تأثیر

 مورد صفت بر تنوع QTLزیادی  تعداد اگر ولی شود، می هاارزیابی

بیشتری هستند های  مزیت دارای BLUPهای  روش باشند مؤثر نظر

(al. 2013 Wimmer et .) در این تحقیق استفاده از روش بیز

LASSO  های اصلاحی ی واریانس و ارزیابیها مؤلفهباعث بهبود

 این روش بر اساسصفات مورد نظر شد، ولی مقادیر برآورد شده 

به . و دقت ارزیابی مشابهی داشتند بود GBLUP مشابه با روش

توزیع )تری که توزیع واقعی لیل اینکهدبه LASSOطور کلی بیز 

گیرد، لذا مقادیر برآورد شده  ها در نظر مینشانگر آثاربرای ( نمایی

 .تر و از دقت بالاتری برخوردار هستندمقادیر واقعی

برای صفت چربی شیر در گاو  Cπافزایش صحت روش بیز

 شگزار  .Colombani et al(2013) هلشتاین فرانسه توسط

های بیزی  چنین افزایش صحت برآوردهای روش مه. است شده

هلشتاین )در جمعیت مرجع چند نژادی  GBLUPنسبت به روش 

افزایش  .است شده شگزار Hayes et al. (2009)توسط ( و جرسی

 B صحت برآورد ارزش ژنومی صفت چربی شیر با روش بیز

 .Mohammadi et al)توسط GBLUP (93/0 )و با روش ( 79/0)

رش شد و این نتایج مشابه نتایج سایر محققین در گزا 2016)

های  های مختلف آماری استفاده شده در برآورد ارزشروش

 .De Roos et al. 2011; Hayes et al)اصلاحی ژنومیک هستند 

2009 .) 
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 های مختلف آماری                                 ها و روش در مدل CD8و  CD4و نشانگرهای  B cellهای واریانس و پارامترهای ژنتیکی صفات تعداد  مؤلفه -1جدول 

Vg  ،واریانس پلی ژنیک حیوانVA  ،واریانس ژنتیکی افزایشی نشانگرهاVD  ،واریانس ژنتیکی غالبیت نشانگرهاVe  ،واریانس باقیماندهh2
a  وراثت پذیری افزایشی وh2

d غالبیت هستند نسبت واریانس. 

های  فهمؤل 

 واریانس

Vg VA VD Ve h2
a h2

d 

 B cell CD4 CD8 B cell CD4 CD8 B cell CD4 CD8 B cell CD4 CD8 B صفات مدل

cell 
CD4 CD8 B cell CD4 CD8 

1 

GBLUP 380. 84 480.24 601.34 - - - - - - 272.48 349.13 467.28 0.58 0.57 0.56 - - - 

 Bayes Cπ  380. 84 480.24 601.34 - - - - - - 272.41 349.13 467.28 0.58 0.57 0.56 - - - 

Bayes 

LASSO  

380. 84 480.24 601.34 - - - - - - 272.48 349.13 467.28 0.58 0.57 0.56 - - - 

2 

GBLUP - - - - - - 0.0000006 0.0000070 0.000008 577.51 740. 83 957.17 - - - 2.13e-13 9.14e-10 8.35e-10 

 Bayes Cπ  - - - - - - 0.0000089 0.0000001

0 
0.0000005

2 
597.13 765.14 930. 65 - - - 1.14e-10 1.30e-10 5.58e-10 

Bayes 

LASSO  

- - - - - - 0.00052 0.000007 0.000008 577.51 741.83 956. 87 - - - 9.007e-

07 
9.34e-09 8.35e-10 

3 

GBLUP - - - 0.00022 0.003 0.0002

5 
- - - 493.33 639.48 957. 87 4.4e-

07 
4.69e

-06 
2065e-07 - - - 

 Bayes Cπ  - - - 0.00001

7 
0.00001

7 
0.10 - - - 485.13 639.93 833.42 3.50e

-07 
3.65e

-08 
1.19e-03 - - - 

Bayes 

LASSO  
   0.0025 0.003 0.0038 - - - 493.33 639.48 830. 51 5.06e

-06 
4.69e

-06 
4.57e-04 - - - 

4 

GBLUP - - - 0.0026 0.0032 0.004 0.000019 0.000022 0.000026 450.95 587. 63 764. 88 5.76e

-06 
5.44e

-06 
5.22e-06 4.21e-08 3.74e-08 3.29e-08 

 Bayes Cπ  - - - 0.16 0.20 0.27 0.0000056 0.0000056 0.0000056 492.52 637.13 834.96 3.24e

-04 
3.13e

-03 
3.52e-03 1.13e-08 8.78e-09 7.31e-09 

Bayes 

LASSO  

- - - 0.0026 0.0036 0.004 0.00019 0.000022 0.000026 450.95 587.63 764. 88 5.76e

-06 

5.44e

-06 

5.22e-06 4.21e-07 3.74e-08 3.39e-08 

5 

GBLUP 279.91 433.47 442. 

82 
0.00036 0.00036 0.0003

7 
- - - 334.91 433.47 576.17 0.45 0.50 0.43 - - - 

 Bayes Cπ  149.77 190. 

55 
273.15 0.00057 0.00049 0.0005

2 
- - - 425. 85 557. 61 733.95 0.26 0.34 0.027 - - - 

Bayes 

LASSO  

279.91 352. 

63 
442. 

82 
0.00036 0.00036 0.0003

7 
- - - 334.91 433.47 576.17 0.45 0.44 0.43 - - - 

6 

GBLUP 283.80 355.92 446.39 - - - 0.000024 0.000024 0.00025 333. 87 432.42 575.24 - 0.45 0.43 3. 88e-

08 
3. 4e-08 2.44e-07 

 Bayes Cπ  238.50 294.75 356.21 - - - 0.0000001

5 
0.0000001

5 
0.0000015 320.77 416.26 356.21 - 0.41 0.50 6.12e-08 2.10e-09 2.10e-09 

Bayes 

LASSO  

283.80 355.92 446.39 - - - 0.0000024 0.000024 0.000024 333. 87 432.42 575.34 - 0.45 0.43 3. 88e-

09 
3. 04e-08 2. 34e-08 

7 

GBLUP 859.28 1110.4

8 
1445.0

06 
0.00040 0.00027 0.0005

4 
0.000017 0.000021 0.000021 0.000003

5 
0.000036 0.000036 - - - - - - 

 Bayes Cπ  169.40 291.20 358.16 0.00059 0.00021 0.0004

2 
0.0000077 0.0000044 0.0000041 341.75 442.42 586.030 0. 33 0.39 0.37 1.15e-06 5.99e-09 4.44e-07 

Bayes 

LASSO  

0.00040 1110.4

8 
1445.0

06 
0.00007

4 
0.00027 0.0005

4 
859.28 0.0000021 0.0000021 0.000003

5 
0.000003

6 
0.000003

6 
- - - - - - 
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 CD8 ،CD4های اصلاحی ژنومی برای صفات صحت ارزیابی ارزش -1 جدول

 های مختلف آماری ها و روش در مدل Bcell و

 
صحت 

 برآورد
 مدل آماری روش آماری 

Bcell CD4 CD8   

0.90 0.91 0.90 GBLUP  

0.90 0.91 0.90 Bayse Cπ 1 

0.90 0.91 0.90 Bayse LASSO  

0.79 0.78 0.76 GBLUP  

0.76 0.78 0.76 Bayse Cπ 2 

0.76 0.78 0.76 Bayse LASSO  

0.82 0.83 0.83 GBLUP  

0.83 0.83 0.83 Bayse Cπ 3 

0.82 0.83 0.83 Bayse LASSO  

0.82 0.83 0.83 GBLUP  

0.82 0.83 0.83 Bayse Cπ 4 

0.82 0.83 0.83 Bayse LASSO  

0.91 0.92 0.82 GBLUP  

0.90 0.91 0.82 Bayse Cπ 5 

0.91 0.92 0.82 Bayse LASSO  

0.91 0.92 0.91 GBLUP  

0.90 0.90 0.91 Bayse Cπ 6 

0.91 0.92 0.91 Bayse LASSO  

0.99 0.99 0.99 GBLUP  

0.90 0.91 0.91 Bayse Cπ 7 

0.99 0.99 0.99 Bayse LASSO  

 

توان به دو دسـته عوامل  عوامـل مؤثـر بـر صحت انتخاب را می 

عوامـل . بندی کرد تغییر دسته ییـر و عوامـل قابلغیرقابل تغ

تغییـر عواملـی هسـتند کـه بـرای یـک صفت خـاص و غیرقابل 

یـک جمعیت خـاص ثابـت هسـتند و شـامل طـول ژنـوم کـه 

برای هـر گونـه مقدار ثابتـی اسـت، انـدازه مؤثـر جامعـه که 

ـه تکاملـی برای هـر جمعیت ثابـت بوده و بسـتگی بـه تاریخچ

مطالعه که به صورت  آن دارد و سـاختار ژنتیکـی صفـت مورد

چنین توزیع  مؤثر بر صفت و هم QTLپذیری و تعداد توارث

تغییر عواملی هسـتند که  عوامل قابل. شود ها تعریف می QTLآثار

 De Los)تغییر هسـتند  بـرای هر برنامه انتخـاب ژنومی قابل 

Campos et al. 2013 .)طـور عمده شـامل  ـن عوامـل بـهای

جمعیـت مرجـع، تراکـم نشـانگرها و  انـدازه و سـاختار

های اصلاحـی  بینی ارزش های مـورد اسـتفاده بـرای پیش روش

 آثار کردن وارد همچنین،(. Calus et al. 2008) ژنومی هسـتند

 تراکم در ژنومی صحت انتخاب افزایش باعث مدل در ژنیکپلی

 که زمانی یا و نشانگر تراکم بالای در ولی شود، یم نگرینشا پایین

 اختصاص خود به را واریانس صفت از بزرگی بخش نشانگرها

شود  یم صحت افزایش ندرت باعث به ژنیک پلی آثار دهند، یم

(Wimmer et al. 2013 .)مدل در غالبیت گرفتن نظر در چنین، هم 

کم . شد اهدخو ژنومی اصلاحی های ارزش صحت افزایش باعث

 بینی ژنومی برای بعضی از صفات در برخیبودن دقت پیش

به دلیل  ها یا دلیل ناکافی بودن تعداد نمونه به ها احتمالاً روش

نشانگرها  برای برآورد دقیق تأثیرات ها نشانگر کاهش همپوشانی

 (.Duchemin et al. 2011; Erbe et al. 2012 )باشد 

 در دهند، نشان غالبیت اریانسو QTLتعداد کمی  که صورتی در

 در ولی شد، خواهد صحت افزایش غالبیت باعث گرفتن نظر

 باشند غالبیت واریانس ایجاد مسئول QTLزیادی  تعداد که صورتی

 در غالبیت وارد کردن صورت در چنین، هم .ندارد صحت بر اثری

 یابد می کاهش صحت افزایش میزان پذیری توارث افزایش با مدل

(al. 2013 Wimmer et).  در این تحقیق نیز با توجه به مقادیر

بر اساس هر  های واریانس در مدل غالبیت برآورد شده برای مؤلفه

سه روش آماری مورد محاسبه نشان داده شد که وجود اثر غالبیت 

های اصلاحی ژنومی  نشانگری تأثیری بر روی صحت ارزش

ورد بررسی صفات م پذیری نداشته و باعث کاهش میزان توارث

 .شده است

 گیری کلینتیجه

های درگیر در فرآیند خاص ها و مسیرها، پروتئین شناسایی ژن

است  ها شده ایمنی باعث بهبود چشمگیری در حل و فصل بیماری

های  که نقش انتخاب بر پایه اطلاعات ژنومی نسبت به روش

و در این بین  دهد برای صفات ایمنی نشان می کلاسیک را

های  کننده صفات کمی، برآورد مؤلفه بی جایگاه کنترلیا مکان

چنین صحت برآوردهای  واریانس و پارامترهای ژنتیکی و هم

ژنومی تحت تأثیر نوع مدل کاربردی با در  های اصلاحیارزش

افزایشی، غالبیت نشانگرها و  آثارتصادفی اعم از  آثارنظر گرفتن 

ضر صحت برآورد در تحقیق حا .باشد ژنتیک حیوان می اثر پلی

نیافت و  های اصلاحی با وجود اثر غالبیت نشانگری بهبودارزش

با در نظر گرفتن اثر غالبیت کاهش  پذیریهمچنین مقادیر توارث

های QTL، بهترین مدل برای شناسایی این بر علاوه. یافت
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از طرفی دیگر . ها بود افزایشی نشانگر آثاردار مدل با وجود  معنی

 ژنوم کل کمک به انتخاب اصلاحی در های رزشا بینی پیش صحت

 تعداد و ها ژن تأثیر توزیع نظیر صفت مشخص ژنتیکی معماری به

 های ژن سمت به ژنی تأثیر توزیع که حالتی در .دارد بستگی ها ژن

 ای جریمه های روش معمولاً دارد، چولگی اثر یا کوچک اثر بزرگ

 های از روش برتر (Bayes Cπ) و  Bayes(L) متغیر انتخاب توأم با

 تعداد زیاد شدن با. کنند عمل می (GBLUP) ای جریمه فقط

و  بیزی هایروش بین تفاوت صفت مؤثر بر ژنی های جایگاه

GBLUP یابد که  می کاهش ژنومیک اصلاحی های ارزش بینی پیش

برآوردهای باعث بهبود  LASSOدر این تحقیق روش آماری بیز 

کننده صفات کمی بی جایگاه کنترلیاهای اصلاحی و مکانارزش

 با طرفی از. های اصلاحی شدچنین صحت برآورد ارزش و هم

 ژنتیکی، های بینی ارزش پیش در گوناگون های روش مقایسه

 بررسی شده نظیر معماری ژنتیکی صفت دربارة اطلاعاتی توان می

و تعداد ( آثار افزایشی، غالبیت و اپیستازی)ها  توزیع و تاثیر ژن

 .آورد دست هها ب ژن
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