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  چکیده

تعداد  رایجژنومی و  صفتی و چندصفتی هاي تکتجزیه به منظور مقایسه صحت برآورد 
ها  نسل، جهت ایجاد عدم تعادل پیوستگی بین جایگاه 50حیوان غیرخویشاوند براي 100

کروموزوم با  10مورگان و تعداد 10آمیزش تصادفی داشتند. براي هر حیوان ژنومی با طول 
در فواصل مساوي بر روي هر  SNPمورگان، شبیه سازي شد. نشانگرهاي  1طول یکسان 

هاي تک تجزیه ها بصورت تصادفی روي ژنوم پخش شدند. QTLکروموزوم قرار گرفتند و 
اصلاحی افراد از ارزش هاي اثر نشانگرها استفاده و  پیش بینیصفتی و چند صفتی براي 

ژنوتیپ آنها محاسبه شد. نتایج حاصل نشان داد که صحت  توجه به مجموع اثرات نشانگرها با
بود رایج اصلاحی ژنومی درهمه حالات به میزان قابل ملاحظه اي بالاتر از روش ارزش هاي 

متغیر  5/0براي صفت با توارث پذیري  81/0تا 1/0براي صفت با توارث پذیري  41/0و از 
بود. افزایش تراکم  53/0تا  21/0 صحت براوردها بینرایج که براي روش  حالی بود در

نشانگرها، توارث پذیري صفات و تعداد افراد جمعیت مرجع باعث افزایش صحت ارزیابی ها 
اصلاحی چند صفتی در حالت همبستگی بالاي بین صفات براي ارزش هاي شد. صحت 

  ).p<0.0001صفت با توارث پذیري پایین بالاتر بود (
  

 .یچندصفتتجزیه ، یتک صفتتجزیه ، رایج ی، انتخاب انتخاب ژنوم واژه هاي کلیدي:

  
  مقدمه

 صفات براي انتخاب مرسوم اصلاح دام، يروش ها در
 فنوتیپی رکوردهاي اساس بر حیوانات در اقتصادي مهم
 پیش بهترین و گرفته انجام آنها خویشاوندان و افراد
 فرد هر اصلاحی ارزش )BLUPخطی ( نااریب بینی

روش  از استفاده با ها دام ژنتیکی بودبه. شود می برآورد
 فنوتیپ اما، بوده است آمیز تا کنون موفقیترایج  يها

 پایانی مراحل در یا و باشد جنس به محدود است ممکن
 اندازه حیوان کشتار از پس حتی یا و حیوان زندگی
 هزینه فرایند یک برداري رکورد این بر علاوه. شود گیري

 ملکولی ژنتیک پیشرفت با .)Meuwissen 2007( است بر

 هاي برنامه در DNAي نشانگرها اطلاعات از استفاده
) MASتحت عنوان انتخاب به کمک نشانگر ( نژاد اصلاح

 اوريفن از استفاده با اخیر مطالعات .شد پیشنهاد
 اغلب کمی صفات که داد نشان گاو در SNPs نشانگرهاي

 Cole( شوند می کنترل کم اثر با ژن زیادي تعداد توسط

et al. 2009( . ژن محدودي تعداد استثناي به همچنین 
 بر موثر هاي ژن بیشتر، )DGAT1 ثال(به عنوان م

 صفت را واریانس کل از کوچکی بخش فقط صفات
 اقتصادي صفات بیشتر که آنجا از اما. دهند می توضیح
 ردیابی با، می شوند کنترل ژن زیادي تعداد بواسطه

در  ژنتیکی نشانگرهاي بوسیله آنها از محدودي تعداد
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MAS ،ورد م ژنتیکی واریانس از اندکی بخش تنها
 اثرات ها تک ژن بعلاوه،. استفاده قرار خواهد گرفت

 زیادي بسیار هاي داده بنابراین و دارند کوچکی بسیار
 & Goddard( است لازم آنها دقیق اثر برآورد براي

Hayes 2007(. به توجه با و مشکلات بر این غلبه براي 
 در عظیم هاي پیشرفت و SNP نشانگر ها میلیون کشف

 بالا، دقت و کم هزینه با فناوري تعیین ساختار ژنتیکی
 پایه بر انتخاب بتوان که است شده فراهم امکان این

 روش این به که برد بکار ژنومی مقیاس در را نشانگر
 Meuwissen et( شود می گفته ژنومی اصطلاحا انتخاب

al. 2001; van der Beek 2007(.  مختلفیمطالعات 
منجر  بالا تراکم با اينشانگره از استفاده که دادند نشان

 حیواناتي برآورد اصلاحی هاي ارزشبه افزایش صحت 
 Nejati-Javaremi et al. 1997; Meuwissen(می شود 

et al. 2001(.  را شده برآورد ژنومی اصلاحیارزش هاي 
 زندگی اولیه مراحل در و دو جنس هر براي می توان

 را سودآوري ژنومی انتخاب ،بنابراین. کرد وان محاسبهیح
 از ناشی ژنتیکی پیشرفت افزایش و ها هزینه کاهش با

 می افزایش انتخاب صحت افزایش و نسل فاصله کاهش
   .)Goddard 2009; Hayes et al. 2009( دهد

Schaeffer )2006( آزمون  ،يساز هیبا استفاده از شب
و  سهیمقا کیرا با انتخاب ژنوم يریدر گاو ش جینتاج را

انتخاب  يصحت بالا نکهیکه با توجه به ا گرفت جهینت
 یدر زمان تولد قابل محاسبه است، فاصله نسل کیژنوم
 نی. همچنافتیکاهش خواهد  یقابل توجه زانیبه م

ده از انتخاب نشان داد که استفا هاآن قیتحق جینتا
% شده و 92ها تا  نهیمنجر به کاهش هز کیژنوم

 سهیکند. مقا یرا دو برابر م حاصل یکیژنت شرفتیپ
 و مدل کیانتخاب ژنومصحت انتخاب روش هاي 

در  یابیصحت ارز یبطورکل نشان داد که ی رایجوانیح
روش  يها یابیاز صحت ارز شتریب کیروش انتخاب ژنوم

صفات محدود به  يبرا است، بخصوص نتخابا جیرا
در  ایبر و  نهیآنها هز يریکه اندازه گ یجنس، صفات
 Muir(هستند  يریقابل اندازه گحیوان اواخر عمر 

2007; Nielsen et al. 2009(.  از عوامل موثر بر صحت
 يریوراثت پذارزش هاي اصلاحی ژنومیک می توان به 

نوع  مرجع، تیجمع افراد و تعداد نسل هاي تعداد ،صفت
 ینیب شیپ يروش مورد استفاده برا و تراکم نشانگرها و

 ;Muir 2007(اشاره کرد  کیژنوم یاصلاح يها ارزش

Calus et al. 2008; Solberg et al. 2008( . ارزیابی چند
ن حیوانات براي دو یا چند صفتی شامل ارزیابی همزما

در روشهاي رایج ارزیابی، مدل حیوانی  صفت است که
از همبستگی هاي ژنتیکی  چند صفتی به دلیل استفاده

افزایش صحت ارزیابی ها می شود.  باعث و فنوتیپی
صفات با توارث پذیري پایین با صفات با  تجزیه همزمان

راي میزان افزایش صحت ب منجر بهتوارث پذیري بالا 
 & Mrode(داراي وراثت پذیري پایین می شود صفات 

Thompson 2005(.  مطالعات انجام شده در زمینه تاثیر
عوامل مختلف بر صحت ارزیابی هاي ژنومیک در حالت 
تجزیه تک صفتی بوده و مطالعات محدودي انتخاب 
ژنومیک را در حالت چند صفتی مورد بررسی قرار دادند 

)Dekkers 2007( . هدف از این مطالعه استفاده بنابراین
هاي تک صفتی و چند صفتی براي محاسبه تجزیه از 

تاثیر عوامل مختلف و رایج اصلاحی ژنومی و ارزش هاي 
  اصلاحی حاصل بود.ارزش هاي صحت  بر

  
  مواد و روش ها

  شبیه سازي جمعیت
 براي شبیه سازي از مدل تصادفی استفاده شد. 

 Rاده ها با استفاده از نرم افزار برنامه نویسی و تجزیه د
 اندازه جمعیت مؤثر نسل انجام شد. 2.13نسخه 

ماده) غیرخویشاوند بود که  50نر و  50( حیوان 100پایه
 50ها،  جایگاهجهت ایجاد عدم تعادل پیوستگی بین 

نسل به صورت کاملا تصادفی با هم آمیزش داشتند. در 
محدودیتی در همه نسل ها تعداد حیوانات ثابت بود و 

تعداد فرزند به ازاي هر جفت والد در نظر گرفته نشد، اما 
براي  51تعداد حیوانات نر و ماده مساوي بود. در نسل 

 1000ایجاد جمعیت مرجع، تعداد نتاج تولید شده به 
 1000حیوان افزایش یافت و در نسل هاي بعد تعداد 

ت حیوان در هر نسل ثابت ماند. براي هر یک از حیوانا
(جمعیت مرجع) یک ارزش فنوتیپی  52و  51نسل 

جه این حیوانات هم داراي یشبیه سازي شد و در نت
و هم اطلاعات ژنومی آنها در  بودندارزش فنوتیپی 

به بعد (جمعیت  53. حیوانات جوان نسل بوددسترس 
تایید) فاقد فنوتیپ بوده و فقط داراي اطلاعات ژنومی 

  هستند. 
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  سازي ژنوم شبیه
کروموزوم  10مورگان و تعداد 10می با طول ژنو 

مورگان شبیه سازي شد. به منظور ایجاد 1باطول یکسان
 100، به ترتیب تعداد cM 1/0و  cM 1تراکم نشانگري 

در فواصل مساوي بر روي هر  SNPنشانگر 1000و 
و  1000کروموزوم قرار گرفت (در مجموع به ترتیب 

ر تصادفی بر به طو QTL 200). تعداد SNPعدد 10000
روي کل سطح ژنوم پخش شدند. هر فرد در نسل پایه 

آلل  5/0براي هر لوکوس به صورت تصادفی و با فراوانی 
(آلل مطلوب) را دریافت کرد و بنابراین فراوانی  1و یا  0

در نظر گرفته  5/0ها در نسل پایه  SNPها و QTLاولیه 
ر شد. شانس رخداد یک نوترکیبی بین دو جایگاه مجاو

تابع نوترکیبی  از بر روي یک کروموزوم با استفاده
  .)Haldane 1919( هالدین و فاصله بین آنها محاسبه شد

  اندازه گیري عدم تعادل پیوستگی
معیارهاي مختلفی براي اندازه گیري میزان عدم  

عه از وجود دارد که در این مطال) LD(تعادل پیوستگی 
2معیار میانگین  2

1 2 1 2/r D p p q q  بین دو نشانگر
تکرار و همه حیوانات استفاده کردیم. در  30مجاور در 

و  p1 ،p2 ،q1ضریب عدم تعادل پیوستگی  Dاین فرمول 
q2 2و  1هاي  فراوانی هاي آللی در جایگاه 

  .  )Sved 1971(هستند
  و فنوتیپ QTLشبیه سازي 

و  5/0پذیري هاي در این مطالعه دو صفت با توارث  
، 6/0در نظر گرفته شد و سه همبستگی ژنتیکی  1/0
 200که تعداد  شدبین صفات اعمال شد. فرض  0و  2/0

QTL  هر دو صفت را تحت تاثیر می دهند. اثر جایگزینی
QTL ها از توزیع نرمال چند متغیره با میانگین صفر براي

ی هر کدام از صفات و ماتریس واریانس کواریانس ژنتیک
هاي در نظر گرفته شده QTLبین صفات گرفته شد. 

ارزش هاي د و نتمام واریانس ژنتیکی را در بر می گیر
ها با  QTLاصلاحی واقعی افراد از مجموع اثرات این 

توجه به ژنوتیپ آنها محاسبه شد. در این مطالعه اثرات 
غیر افزایشی در نظر گرفته نشد و واریانس ژنتیکی کل 

   نس ژنتیکی افزایشی بود.برابر با واریا
براي محاسبه ارزش اصلاحی واقعی حیوانات از  

 فرمول
1

n

i i j
j

jTBV x b


  استفاده شد. کهTBVi  ارزش

 Xijها موثر بر صفت،  QTLتعداد  nاصلاحی حیوان، 
حمل  jدر لوکوس  i(مطلوب) که فرد  1تعداد آلل هاي 

می باشد. براي شبیه سازي  QTLامین jاثر  bjمی کند و 
i فنوتیپ از فرمول i iy TBV e   استفاده شد. کهyi 

از توزیع نرمال چند متغیره با  ei بوده و iفنوتیپ فرد 
میانگین صفر و واریانس کواریانس باقیمانده گرفته شد. 
واریانس هاي باقیمانده براي هر یک از صفات بگونه اي 

رث پذیري مورد نظر براي هر یک از محاسبه شد که توا
  صفات حاصل گردد. 

  تجزیه داده ها 
اثر نشانگرها در جمعیت مرجع  BLUPبراي محاسبه 

استفاده شد و  چند صفتیتجزیه ) از 52و  51(نسل 
  :بود زیر به صورت مورد استفادهمدل چند صفتی 

1 1 1 1 1 1

2 2 2 2 2 2

0 0
0 0

y X b Z m e
y X b Z m e
           

             
           

  
رکوردهاي فنوتیپی  2yو 1yبردارهاي نجاکه در ای

بردار  2b و 1bبراي افراد گروه مرجع،  2و  1ت اصف
هاي اثرات نشانگرها براي  بردار 2mو  1mمیانگین، 

 2Xو  1X و ماندهیبردار آثار باق 2eو 2،1eو  1ت اصف
هاي ضرایب ارتباط دهنده  ماتریس 2Zو  1Zو 

مشاهدات به بردارهاي مربوطه هستند. عناصر ماتریس 
Z  اعداد صفر، یک و دو بوده و نشان دهنده تعداد آلل

(مطلوب) هر یک از نشانگرها با توجه به ژنوتیپ  1هاي 
رات در این مدل واریانس و کواریانس اث فرد است.

. بدین منظور ماتریس شدشانگرها یکسان در نظر گرفته 
ها  SNPاریانس ژنتیکی بین صفات بر تعداد )وکو(

ورد تقسیم شده و از آن در معادلات مختلط براي برآ
  د.اثرات نشانگرها استفاده ش

برآورد  يبرا چند صفتی معادلات مختلط هندرسون
  ند: ل شدیر تشکیاثرات نشانگرها به صورت ز

1111 12 11 12
1 11 1 1 2 1 1 1 2

21 22 21 22
2 1 2 2 2 1 2 2
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اریانس )وکو(عناصر معکوس ماتریس  gijدر اینجا 
عناصر معکوس  Rijو  )G-1ژنتیکی افزایشی بین صفات (

مانده بین صفات  اریانس ژنتیکی باقی)وکو(ماتریس 
)1R(  تک صفتی عناصر تجزیه هستند. برايR12 ،



 1391، 4، شماره 43دوره ایران علوم دامی مجله             500

R21 ، g12وg21 ن یار گرفتند. حل امساوي صفر قر
معادلات منجر به براورد اثر نشانگرها خواهد شد. اگر 

از معکوس رابطه ژنتیکی افزایشی بین  I ماتریس بجاي
) استفاده کنیم، حل معادلات منجر به A-1حیوانات (

در  براي هر یک از صفات یاصلاحارزش هاي برآورد 
 داراي رکورد و افرادي که هنوز فنوتیپ ندارند افراد

خواهد شد. پس از حل معادلات فوق و برآورد اثرات 
 ینشانگرها براي هر یک از صفات، ارزش اصلاحی ژنوم

هر یک از صفات براي افراد گروه تایید که فاقد فنوتیپ 
هستند از مجموع اثرات نشانگرها و با توجه به ژنوتیپ 

ijGEآنها به صورت  V ˆB i jZ m در  شد. محاسبه
براي بررسی صحت شبیه سازي از فاکتورهاي  50نسل 

  دازه ـی و انــ) ، هموزیگوسیتMAFحداقل فراوانی آللی (

براي . استفاده شد )LDعدم تعادل پیوستگی (گیري 
مقایسه صحت ارزیابی ها از همبستگی بین ارزش 

حیوان  اصلاحی حقیقی و ارزش اصلاحی ژنومی براوردي
 ,cor (TBVد (اصلاحی) استفاده شارزش هاي (صحت 

GEBV) به دلیل استفاده از مدل تصادفی، شبیه سازي .(
بار تکرار شد و میانگین آنها به عنوان نتایج  30ها 

ي مختلف روش ها براي مقایسه برآوردهاي گزارش شد.
  استفاده شد.  tاز آزمون 

  
  نتایج وبحث

نسل آمیزش تصادفی بین حیوانات نسل  50بعد از 
ها  QTLتگی بین نشانگرها و پایه، عدم تعادل پیوس

  ایجاد شد. 
  

  
  .50در نسل  جایگاه هامیانگین حداقل فراوانی آللی  - 1، شکل

  
 1در شکل  50) در نسل MAFحداقل فراوانی آللی (

نشان داده شده است. میانگین حداقل فراوانی آللی در 
بود و همانطور که انتظار می رفت در  5/0برابر  1نسل 
هاي  جه رانش ژنتیکی، از فراوانی جایگاهدر نتی 50نسل 

ي با جایگاه هاکاسته شده و به فراوانی  5/0با فراوانی 
اضافه شد. میانگین حداقل فراوانی  1و  0فراوانی آللی 
بود که سایر محققین هم  3/0برابر با  50آللی در نسل 

 ;Lund et al. 2009(ن مقدار را گزارش کردند همی

Villumsen et al. 2009( . میانگین هموزیگوسیتی از
(شکل  رسید 50در نسل  61/0به میزان  1در نسل  5/0
. در جمعیت کوچک با آمیزش تصادفی هر چه تعداد )2

زان یري جلو می رویم به تدریج از مــل بیشتـنس

لوکوس هاي هتروزیگوس کاسته شده و به لوکوس هاي 
همانطور که  50هموزیگوس اضافه می شود. در نسل 

  می رفت مقدارانتظار 
 5 0

0 0
12 p q [1 1 ]

2 N
    

   

) از هتروزیگوتها کاسته و به هموزایگوت ها 11/0(
ار هتروزیگوسیتی براي هر فرد از تقسیم یاضافه شد. مع

 جایگاه هاي هتروزیگوس به تعداد کل جایگاه هاتعداد 
. )Falconer & Mackay 1996( محاسبه می شود

را  50ساعتچی و همکاران میزان هموزایگوسیتی نسل 
  .)Saatchi et al. 2010( گزارش کردند 61/0

به تدریج افزایش یافت  50تا  1از نسل  LDمیانگین 
در تراکم  =13/0r2به بیشینه مقدار خود ( 50و در نسل 
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cM1  20/0وr2=  در تراکمcM 1/0 ،3) رسید (شکل .(
نسل آمیزش  50پس از  r2در تحقیقات مختلف میزان 

و در تراکم  14/0تا  12/0بین  cM1تصادفی در تراکم 

cM1/0  بود  21/0تا  19/0بین)Lund et al. 2009; 

Villumsen et al. 2009( .  
  

  
  .cM 1/0و  cM1در تراکم هاي نشانگري  50تا  1از نسل  پیوستگی میانگین عدم تعادل - 3، شکل

 
ورد شده و شبیه سازي اصلاحی براارزش هاي مقایسه 

  شده
صحت ارزش هاي اصلاحی براورد شده  1جدول 

ژنومی و رایج را در حالت تجزیه تک صفتی و چند 
صفتی نشان می دهد. همانطور که در این جدول قابل 
مشاهده است، صحت ارزش هاي اصلاحی ژنومی بطور 
قابل ملاحظه اي بالاتر از ارزش هاي اصلاحی رایج بود. 

فات و با هر سه همبستگی ژنتیکی بین در هردوي ص
آنها، صحت ارزیابی هاي ژنومی بالاتر از ارزیابی هاي 

 cM). با افزایش تراکم نشانگرها ازp < 0.0001رایج بود (
، صحت ارزیابی ها هم افزایش قابل توجهی cM 1/0به  1

). البته میانگین میزان افزایش براي p < 0.0001یافت (
صفات با توارث پذیري پایین بالاتر از صفات با توارث 

اثر تراکم  با بررسی )Solberg )2008پذیري بالا بود. 
نشانگرها بر صحت انتخاب ژنومیک در جوامع مختلف 
مشاهده کرد که افزایش تراکم نشانگرها باعث افزایش 

اکم با یک اندازه صحت انتخاب می شود و با افزایش تر
مشخص در تراکم هاي بالا این افزایش صحت کم خواهد 
شد. دلیل بالاتر بودن صحت ارزیابی هاي ژنومی نسبت 
به رایج استفاده از همه واریانس هاي بین و درون 

 کیانتخاب ژنومخانواده در ارزیابی هاي ژنومی می باشد. 
را با  یي مندلرینمونه گ انسیبا استفاده از نشانگرها وار

بهتر  زیمنجر به تماکه  کندی براورد م ییصحت بالا

خواهد شد. در  داریپا یکیژنت شرفتیپ و درون خانواده ها
حالی که در روش رایج انتخاب، همه برادر خواهران تنی 
فاقد رکورد ارزش اصلاحی یکسانی خواهند داشت. در 
هر دوي ارزیابی هاي رایج و ژنومی افزایش تعداد 

در نسل مرجع باعث افزایش صحت ارزش هاي رکوردها 
اصلاحی شد. در هر دوي ارزیابی هاي رایج و ژنومی 
صفت با توارث پذیري بالا صحت بالاتري نسبت به صفت 

). دلیل کاهش p < 0.0001با توارث پذیري پایین دارد (
صحت ارزش هاي اصلاحی ژنومی در توارث پذیري هاي 

ري براورد اثرات نشانگر پایین، افزایش واریانس نمونه گی
با افزایش واریانس محیطی است و همانطور که نتایج این 
تحقیق مشخص کرد، می توان این عامل را با افزایش 
تعداد نمونه در جمعیت مرجع براي براورد اثرات 

 Lund et al. 2009( .Meuwissen(نشانگرها جبران کرد 

et al. )2001 با استفاده از روش (BLUP  در صفت با
، صحت ارزش هاي اصلاحی ژنومی را 5/0توارث پذیري 

فرد در جمعیت مرجع  2200و تعداد  cM 1در تراکم 
رکورد  1000و براي تعداد افراد جمعیت مرجع  73/0
قیق دلیل پایین بودن نتایج تح گزارش کردند. 66/0

به ترتیب براي جمعیت مرجع  67/0و  64/0حاضر (
) می تواند استفاده از روش متفاوت در 2000و  1000

باشد. در صورت استفاده از روش تعادل  LDرسیدن به 
دریفت به جاي دریفت به تنهایی براي رسیدن  -جهش
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در  2/0بالاتري به تعادل خواهیم رسید ( LDدر  LDبه 
ین منجر به افزایش صحت انتخاب ) که ا 13/0مقایسه با 

را در  66/0) مقدار صحت Solberg )2008خواهد شد. 
 5/0و براي صفت با توارث پذیري  SNPحالت استفاده از 

فرد گزارش کرد، که  2000در جمعیت مرجع با تعداد 
) Calus et al. )2008 با نتایج این تحقیق مطابقت دارد.

براي صفات با  را به ترتیب 48/0و  67/0میزان صحت 

سانتی  3/1در فاصله مارکري  1/0و  5/0توارث پذیري 
مورگان گزارش کردند، که نتایج ما را تایید می کند. آنها 

را براي صفت با  82/0صحت =r2 26/0همچنین در 
را براي صفت با توارث  62/0و صحت  5/0توارث پذیري 

مشاهده کردند که به نتایج ما در فاصله  1/0پذیري 
  ) نزدیک است.=cM 1/0 )20/0 r2کري مار

 
همبستگی  rبا استفاده از انتخاب ژنومی و رایج تک صفتی وچند صفتی. در این جدول اصلاحی برآوردي ارزش هاي صحت  -1جدول، 

  است. 1/0پذیري صفت با توارث  2و صفت  5/0صفت با توارث پذیري  1ژنتیکی بین صفات، صفت 
6/0r= 3/0r= 0/0r= روش انتخاب افراد نسل مرجع 

 2صفت 1صفت 2صفت 1صفت 2صفت 1صفت
 تک صفتی         

  2000  44/0±05/0  67/0±03/0  45/0±05/0  66/0±03/0  45/0±04/0  66/0±03/0   *1ژنومی   1000  06/0±41/0  03/0±64/0  05/0±44/0  03/0±65/0  07/0±43/0  04/0±64/0
  2000  59/0±05/0  80/0±02/0  57/0±05/0  80/0±02/0  59/0±04/0  81/0±02/0 **2ژنومی  1000  07/0±50/0  02/0±77/0  04/0±52/0  03/0±76/0  05/0±51/0  03/0±76/0
  2000  27/0±03/0  54/0±03/0  29/0±04/0  54/0±03/0  28/0±05/0  53/0±03/0 رایج  1000  03/0±21/0  04/0±49/0  05/0±23/0  03/0±50/0  05/0±23/0  04/0±48/0
 چندصفتی        

  2000  45/0±05/0  67/0±03/0  45/0±05/0  67/0±03/0  52/0±04/0  67/0±03/0 1ژنومی  1000  05/0±42/0  03/0±65/0  06/0±44/0  03/0±65/0  06/0±48/0  03/0±65/0
  2000  59/0±04/0  80/0±02/0  60/0±04/0  81/0±03/0  63/0±04/0  80/0±01/0 2ژنومی  1000  06/0±50/0  03/0±76/0  05/0±53/0  03/0±77/0  05/0±60/0  02/0±76/0
  2000  280/0±04/0  53/0±04/0  30/0±04/0  53/0±03/0  38/0±04/0  53/0±03/0 رایج  1000  04/0±23/0  04/0±48/0  06/0±25/0  02/0±50/0  05/0±33/0  04/0±50/0

   cM 1/0با تراکم نشانگري  2نتخاب ژنومی روش ا **و  cM 1با تراکم نشانگري  1روش انتخاب ژنومی *

  
Saatchi et al.)2010 70/0و  40/0) میزان صحت 

گزارش کردند که  5/0 و 1/0 براي صفت با توارث پذیري
. در حالت تک صفتی با نتایج این پژوهش مطابقت ندارند

تغییر همبستگی ژنتیکی بین صفات تغییري در صحت 
نداشت. در همبستگی  اصلاحی ژنومیارزش هاي براورد 

، صحت ارزیابی هاي ژنومی در حالت 6/0ژنتیکی 
چندصفتی به طور معنی داري براي صفت با توارث 

 >pپذیري پایین بالاتر از حالت تک صفتی بود (

)، اما براي صفت با توارث پذیري بالا تاثیري 0.0001
  نداشت. 

چند صفتی، همانطور که انتظار می رایج در حالت 
صفت با توارث پذیري پایین و هنگامی که  رفت براي

همبستگی ژنتیکی بالایی بین صفات وجود دارد، افزایش 
). در p< 0.0001صحت ارزش اصلاحی را شاهد هستیم (

حالت چندصفتی میزان افزایش صحت بستگی به 

قدرمطلق تفاوت بین همبستگی ژنتیکی و باقیمانده بین 
  . )Mrode & Thompson 2005( صفات دارد

نسل  5صحت ارزیابی ها را پس از  4در شکل 
قط در نسل اول برآورد اثر که ف انتخاب ژنومی در حالی

نشانگرها را داریم، مشاهده می کنید. از نسل اول به بعد، 
هر نسل از میزان صحت ارزیابی ها کاسته می شود. 
بیشترین کاهش صحت در نسل دوم مشاهده شد که از 

% براي صفت با توارث پذیري بالا در حالت چند 13
ا % براي صفت ب25تا  3/0صفتی و همبستگی ژنتیکی 

توارث پذیري پایین در حالت تک صفتی و همبستگی 
متغیر بود. براي صفت با توارث پذیري  6/0ژنتیکی 

پایین، بالاتر بودن صحت ارزیابی هاي چند صفتی در 
هاي بعدي هم باقی ماند، اما براي صفت با توارث  نسل

بعد  چندصفتی و تک صفتی پذیري بالا صحت ارزیابی ها
 جادیا در این مطالعه از رانش براينسل یکسان بود.  5از 
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عامل از  یو از طرف ی استفاده شدوستگیعدم تعادل پ
است. در  یبینوترک یوستگیبرنده عدم تعادل پ نیب

شده توسط رانش با  جادیا LD زانیم 50در نسل  تینها
به تعادل  از دست رفته توسط نوترکیبی LD زانیم

وثر جمعیت در نسلهاي گروه تایید چون اندازه م. رسید
باعث  یبینوترکایجاد نمی شود و  LDبزرگ است، 

 جهیدر نت می شود. QTLنشانگرها و  نیب LDشکستن 
 یشود انتظار م یورد نمآدوباره بر ااثرات نشانگره یوقت

 يها در نسل کیژنوم یاصلاح يها رود که صحت ارزش

نشان داده  يساز هی. در مطالعات شبابدیکاهش  يبعد
وجود دارد کاهش  یتصادف زشیآم یشده است که وقت

 ;Meuwissen et al., 2001( صحت انتخاب کند است

Solberg et al., 2008نیا داردانتخاب وجود  یوقت ی) ول 
 LD). شکست Muir, 2007است ( دیکاهش صحت شد

ها که باعث کاهش صحت انتخاب  QTLنشانگرها و  نیب
 از عوامل یکیشود،  یمختلف م يها لدر نس کیژنوم

کردن اثرات  وردکننده زمان دوباره برا نییتع
  ). Calus, 2007( نشانگرهاست

  
(الف) و  3/0نسل انتخاب ژنومی در حالت همبستگی ژنتیکی  5پس از  cM 1/0صحت ارزیابی هاي ژنومی در تراکم  - 4، شکل

، 1/0د صفتی صفت با توارث پذیري : تجزیه چنMTT2، 5/0: تجزیه چند صفتی صفت با توارث پذیري MTT1(ب) بین صفات (6/0
STT1 5/0: تجزیه تک صفتی صفت با توارث پذیري ،STT2:  1/0تجزیه تک صفتی صفت با توارث پذیري(  

  
  نتیجه گیري

نتایج تحقیق حاضر نشان داد که استفاده از ارزیابی 
ارزش هاي ژنومی باعث افزایش قابل توجهی در صحت 

ورد آبر پژوهشدر این  اصلاحی می گردد. چونهاي 
جوان و قبل از حیوانات  براياصلاحی ارزش هاي 

ارزش ، استفاده از گرفتصورت رسیدن آنها به سن تولید 
اصلاحی ژنومی باعث کاهش فاصله نسل می شود. هاي 

افزایش صحت انتخاب و کاهش فاصله نسل پیشرفت 
ژنتیکی بالاتري را در پی خواهد داشت. استفاده از 

ارزش هاي صفتی باعث افزایش صحت ارزیابی هاي چند 
در حالت وجود همبستگی رایج اصلاحی ژنومی و 

ژنتیکی بالا بین صفات شد. بنابراین در حالت ژنومی 
هاي آماري چند صفتی باعث افزایش تجزیه استفاده از 

ها براي صفات با توارث پذیري پایین  صحت ارزیابی
اکم خواهدشد. توارث پذیري بالاي صفات و افزایش تر

نشانگرها و تعداد افراد جمعیت مرجع باعث افزایش 
صحت ارزیابی ها شد. همچنین نتایج نشان داد که با 
توجه به کاهش صحت در نسل هاي بعد از جمعیت 
مرجع، براي رسیدن به صحت بالا در انتخاب ژنومی، 

اثر نشانگرها براي استفاده کردن برآورد  دوباره نیازمند
  ی هستیم.در ارزیابی هاي ژنوم
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