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Litter size (LS) is one of the important economic traits in sheep . This trait is influenced 

by some genes with a large effect. The purpose of this simulation study was to evaluate 

the fixation selection designs for favorable major gene allele under scenarios of 

overlapping and discrete generations. In this regard, a trait with heritability of 0.1, and 

a genome with 26 chromosomes and a major gene was simulated in sheep population. 

Animals breeding value was predicted using Bayesian threshold model. Selection of 

animals was based on estimated breeding value (EBV), phenotype (PHEN) and 

random (RND). After ten generations, genetic gain in selection based on EBV, PHEN 

and RND under scenario of discrete generation were 8, 23 and 26 percent higher than 

those in scenario of overlapping generation, respectively. The accuracy of prediction 

in scenario of discrete generation was higher than scenario of overlapping generation. 

Means of inbreeding coefficient under scenario of overlapping generation and 

selection for EBV, PHEN and RND were 0.317, 0.029 and 0.027, respectively, and for 

scenario of discrete generation were 0.327, 0.058 and 0.056, respectively. In 

generation ten, the favorable allele of the major gene, in scenario of discrete generation 

selection based on EBV, PHEN and RND was 1, 46 and 38 percent higher than those 

in the scenario of overlapping generation, respectively. The results indicated that the 

scenario of discrete generation selection based on EBV leads to more fixation the 

favorable allele of the major gene and of genetic gain. 
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Extended Abstract 

Introduction 

Choosing an appropriate selection strategy for genetic enhancement and stabilizing of a favorite major 

gene`s allele is very important. Objective of this research was to evaluate the fixation selection designs for 

favorable major gene allele related to multiple births  trait under scenarios of overlapping and discrete 

generations using simulation in a sheep population. Selection scenarios were based on random selection (RND, 

estimated breeding value (EBV), and, phenotype (PHEN) . Genetic progress, evaluation accuracies, inbreeding 

rate, and the frequency of the desired allele were evaluated and compared after ten generations of selection in 

two scenarios.  

 
Materials and methods 

QMSim software (Sargolzaei & Schenkel, 2009) was used to simulate a sheep population. First, a historical 

population with an effective size of 1000 animals, including 500 male and 500 female was created. These 

animals were randomly mated for 1000 generations. Then, from the last generation of the historical population, 

50 male and 500 female were selected based on estimated breeding value (EBV), phenotypic value (PHEN) 

and random (RND) and crossed for ten generations. Next, a sex-limited trait with heritability of 0.1 and a 
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genome consisting of 26 chromosomes, each with the length of one Morgan. was simulated. It assumed that 

60% of the additive genetic variance of this trait was polygenic and the remaining 40% was assigned to a QTL. 

This QTL was assigned as a major gene on one of the chromosomes. QTL effect was simulated from gamma 

distribution with parameter 0.4 and phenotypic variance of the one. The initial frequency of the desired allele 

of this major gene (QTL) in the zero generation was considered to be 0.1. Two selection scenarios of 

overlapping and discrete generations were applied to  investigate the effect of selection programs on increasing 

desired allele  frequency, genetic progress and average inbreeding rate after ten generations of selection. 

Furthermore, 20% of the above phenotypes were considered as twin and the remaining 80% as single birth in 

order to create the threshold phenotypes for this  trait.                                                                 

  
Results and discussion               

The genetic improvement based on EBV, PHEN and RND in the scenario of no generation interference 

was 8, 23 and 26% higher than corresponding values in the generation interference scenario.  The accuracy of 

the evaluation in the generation interference and the absence of generation interference scenarios for the EBV, 

PHEN, and RND selected design were 0.87, 0.66, and 0.54, and 0.89, 0.69, and 0.55, respectively. With 

increasing selection intensity, the evaluation accuracy increased in both scenarios. According to the results of 

this research, if the goal is to increase the desired frequency of the major gene in native breeds, it is suggested 

to use the scenario of no generation interference and EBV selection plan to stabilize the desired allelic 

frequency of the major gene. The average inbreeding coefficient in the selected designs of EBV, PHEN and 

RND in the scenario of no generation interference were higher by 0.01, 0.023 and 0.029, respectively, 

compared to the generation interference scenario. In case of generation interference, parents are selected from 

different generations, and as a result, the structure of the pedigree becomes more heterogeneous, thus reducing 

inbreeding.                                                                                                                                                                

 
Conclusion 

The results of current study showed that the scenario of no generation interference leads to an increase in 

genetic gain, evaluation accuracy, desired allele the frequency of  major gene, and inbreeding in the EBV, 

PHEN and RND selection designs compared to the generation interference scenario. Hence, when aiming to 

stabilize the desired allele of the major gene influencing the multiple births trait in native breeds, it is 

recommended to use the scenario without generational interference, employing selection scheme based on 

EBV. 
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  ها:واژهکلید
 ،یکیژنت شرفتیپ ،یطرح انتخاب
 .یابیصحت ارز

بزرگ  اثرژن ها با  از بعضی ریصفت تحت تأث نی. اباشدیکی از صفات مهم اقتصادی در گوسفند چندقلوزایی می
ب ژن عمده در صفت های انتخابی برای تثبیت آللی مطلوحاضر ارزیابی انواع طرح هدف از مطالعه .باشدمی

پذیری ایی با وراثتتداخل نسل بود. بدین منظور یک صفت چندقلوزچندقلوزایی تحت سناریوهای تداخل و نبود 
حی حیوانات با سازی شد. ارزش اصلاکروموزوم و یک ژن عمده در جمعیت گوسفند شبیه 26، متشکل از 1/0

(، فنوتیپی برتر EBV)بینی شد. انتخاب حیوانات بر اساس ارزش اصلاحی ای بیزی پیشاستفاده از مدل آستانه
(PHEN )( و تصادفیRNDبود. پیشرفت ژنتیکی بعد از ده نسل انتخاب در طرح )های انتخابی EBV ،PHEN 

درصد  26و  23، 8تحت سناریوی نبود تداخل نسل نسبت به سناریوی وجود تداخل نسل، به ترتیب  RNDو 
 نیانگیبود. م شتریل بنبود تداخل نس یویبا سنار سهیتداخل نسل در مقا یویدر سنار یابیصحت ارزبیشتر بود. 

 و EBV ،PHENیانتخاب هایطرح یتداخل نسل برا یویبعد از ده نسل انتخاب در سنار یهمخون بیضر
RND و  058/0 ،327/0 بیبه ترت لتداخل نس نبود یویسنار یو  برا 027/0و  029/0، 317/0 به ترتیب

 RNDو  EBV ،PHENهای انتخابی در سناریوی نبود تداخل نسل فراوانی آللی مطلوب در طرح .بود 056/0

ه سناریوی نبود کدرصد نسبت به سناریوی تداخل نسل بیشتر بود. نتایج نشان داد  38و  46به ترتیب یک، 
رفت ژنتیکی بیشتری منجر به تثبیت آللی مطلوب ژن عمده و پیش EBVانتخابی  تداخل نسل با استفاده از طرح

 شود. می
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 مقدمه
چندقلوزایی(، ریزی و ای دارند. این صفات )مانند نرخ تخمکصفات تولید مثلی اثرات مهمی در سودآوری حیوانات مزرعه

باشند که تحت تاثیر تعداد محدودی ژن با اثر بزرگ )عمده( و تعداد زیادی ژن با اثر کوچک هستند ای میصفات پیچیده
(Drouilhet et al., 2009 ژن عمده ژنی است که تفاوت بین عملکرد دو هموزیگوس حداقل نصف انحراف معیار از کل .)

ریزی و چندقلوزایی های عمده تاثیر زیادی بر نرخ تخمکژن(. Falconer & Mc Kay, 2004واریانس فنوتیپی را شامل شود )
ریزی را در صورت در نژاد لاکون نرخ تخمک FecL. برای نمونه ژن (2012et al.,  Vinet؛ et al., Salehi 2022دارند )

 (. Vinet et al., 2012هد )دبرابر افزایش می 5/1و  3هموزیگوس و هتروزیگوس بودن ژن، به ترتیب به مقدار 
در  FecBدر نژادهای بومی ایرانی نیز وجود ژن عمده موثر بر چندقلوزایی تایید شده است. برای نمونه فراوانی آللی ژن 

 ,.Mahdavi et al؛ Asadpour et al., 2012درصد گزارش شده است ) 35نژادهای زل و کلکوهی به ترتیب یک درصد و 

ندقلوزایی در گوسفندان ایرانی کم است. برای نمونه میانگین چندقلوزایی در گوسفندان نژاد گیلانی، (. میانگین صفت چ2014
؛ Latifi et al., 2013؛ Mokhtari et al., 2010گزارش شده است ) 13/1و  06/1، 05/1کرمانی و مهربانی به ترتیب 

Eteqadi et al., 2017داخل نژادی افزایش میانگین تعداد بره به ازای هر زایش ها نشان داده است که با انتخاب (. پژوهش
های آمیزشی والدین (. انتخاب و طرحElsen et al., 1994باشد )درصد می 2/1درصد و  2و پیشرفت ژنتیکی در سال به ترتیب 

خونی کمتر، بهینه باشند که باید برای دستیابی به پیشرفت ژنتیکی بیشتر و همهای اصلاح نژادی میدو بخش اساسی برنامه
های اصلاح نژادی تعادل بین پیشرفت ژنتیکی و همخونی ضرورت دارد. افزایش (. در بیشتر برنامهNirea et al., 2012شوند )

(. مطالعات Brisbane et al., 1995باشد )ی زمانی کوتاه معمولاً با افزایش همخونی مرتبط میپیشرفت ژنتیکی در یک بازه
 آمیزشی بر اساس حداقل همخونی منجر به پیشرفت ژنتیکی بیشتری نسبت به طرح ن داده است طرحسازی شده نشاشبیه

 (. Sonesson et al., 2002شود )آمیزشی تصادفی می
انتخابی مناسب برای پیشرفت ژنتیکی و تثبیت آلل مطلوب ژن عمده از  با توجه به مطالب گفته شده، گزینش یک طرح

سازی صفت چندقلوزایی در جمعیت گوسفند همراه با یک است. بنابراین هدف از پژوهش حاضر شبیه اهمیت خاصی برخوردار
( و فنوتیپ برتر EBV(، انتخاب بر اساس ارزش اصلاحی )RNDفی )دهای انتخاب تصاژن عمده به منظور الف( بررسی طرح

(PHENمقای )سه پیشرفت ژنتیکی، صحت ارزیابی، نرخ همخونی  ( با در نظر گرفتن دو سناریوی تداخل و نبود تداخل نسل و ب
 و مقدار فراوانی آللی مطلوب بعد از ده نسل انتخاب بود. 

 

 هامواد و روش

 ایجاد جمعیت و ساختار ژنوم

ابتدا (. Sargolzaei & Schenkel, 2009استفاده شد ) QMSimسازی یک جمعیت گوسفند از نرم افزار به منظور شبیه
 1000حیوان ماده ایجاد شد. این حیوانات به مدت  500حیوان نر و  500حیوان، شامل  1000اندازه موثر جمعیت تاریخی به 

حیوان ماده  500حیوان نر و  50نسل به صورت تصادفی با یکدیگر آمیزش داده شدند. سپس از نسل آخر جمعیت تاریخی، 
( PHEN(، فنوتیپ )EBVتخاب براساس ارزش اصلاحی )های انتخابی شامل انانتخاب شدند و به مدت ده نسل بر اساس طرح

 26و ژنومی متشکل  1/0پذیری تلاقی داده شدند. در ادامه یک صفت محدود به جنس با وراثت (RND) و انتخاب تصادفی
سازی شده به صورت درصد از واریانس ژنتیکی افزایشی صفت شبیه 60سازی شد. کروموزم، هریک به طول یک مورگان شبیه

به عنوان ژن عمده بر روی یکی  QTL(. این 04/0اختصاص داده شد ) QTLدرصد باقی مانده به یک  40( و 06/0ژنیک )یپل
بود  FecLسازی شده بر اساس واریانس ژن شبیه QTLسازی شد. واریانس اختصاص داده شده به ها شبیهاز کروموزوم

(Bodin et al., 2014ن .) رخ جهش برایQTL، 2/5× سازی شبیه 4/0از توزیع گاما با پارامتر شکل  QTLود. اثر ب 10−5
در  1/0( در نسل صفر QTL) سازی شده نیز یک بود. فراوانی اولیه آللی مطلوب ژن عمدهشد. واریانس فنوتیپی صفت شبیه
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های انتخابی بر افزایش فراوانی آللی مطلوب، پیشرفت ژنتیکی و میانگین همخونی بعد از ده نسل نظر گرفته شد تا اثر طرح
به  ،چندقلوزایی صفت یاآستانه هایپیفنوت جادیبه منظور اانتخاب با وجود تداخل و نبود تداخل نسل بررسی شود. همچنین، 

هر  یبه ازا سازی شدهدر جمعیت شبیه .نددر نظر گرفته شد کیمانده یدرصد باق 80و  بالا دو یهاپیدرصد از فنوت 20 بیترت
 حیوان 2500هر نسل  یبه ازا دهتا  کیو از نسل  حیوان 550هیدر نسل پا یشد. به طور کل دجایا در هر نسل فرزند 5 میش

و برای نبود تداخل نسل نرخ جایگزینی  2/0 و 4/0 ها نرها و ماده یبرا بیبه ترت ینیگزینرخ جابرای تداخل نسل، شد.  جادیا
حاضر در ده تکرار انجام شد.  سازی مطالعهبود. شبیه 5/0 زیفرزندان ن یبرا تنسبت جنسی. ها یک در نظرگرفته شدنرها و ماده

 ( نشان داده شده است.1سازی شده در جدول ).پارامترهای شبیه

 

 بینی ارزش اصلاحیپیش

 بینی شد:خاب حیوانات برتر به عنوان والد برای نسل بعد با استفاده از  مدل زیر پیشارزش اصلاحی حیوانات و انت
l = 𝟏𝒏μ + Za + e (1     )  

 

بردار  aبردار یک ها،  𝟏𝒏میانگین کل،  μبردار متغیر پنهان برای صفت چندقلوزایی )یک آستانه و دو دسته(،  lدر این مدل 
بردار  eدهد و ماتریس طرح که اثرات ژنتیکی افزایشی حیوانات را به مشاهدات ارتباط می Zتصادفی اثرات ژنتیکی افزایشی، 

 ,MCMC glmm ( Hadfieldهای اصلاحی با رویکرد آماری بیزی و بسته باشد. ارزشاثرات تصادفی باقیمانده می

2010&Nakagaw  نرم افزار ) R یکیتخت، برای اثرات ژنت نیشیپ عیبرای اثرات ثابت توز بینی شدند. در این روشپیش 
ی .زنجیره .شد معکوس درنظرگرفته کای اسکور عیتوز انسیهای واربرای مولفه نینرمال و همچن نیشیپ عیتوز یشیافزا

های گرفته در نظر گرفته شد. به منظور مستقل بودن نمونه 25000و 250000و دوره سوخته به ترتیب برداری گیبس نمونه
 شد. منظور 100 نیز بردارینمونهی فاصلهشده 
 

 پارامترها و ژنوم .1جدول 

 فعلی و تاریخی جمعیت
 تعداد نسل )اندازه موثر جمعیت( (1000) 1000

 تعداد نسل جمعتی پایه 10

 طرح های انتخابی ارزش اصلاحی، فنوتیپ برتر و تصادفی

 طرح حذفی سن

 تعداد نرهای)ماده های( پایه (500) 50

 نتاج به ازای هر حیوان مادهتعداد  5
 نسبت جنسیت برای فرزندان 5/0

 ژنوم
 پذیریوراثت 5/0

 (%)با اثر بزرگ  QTLواریانس   40%
 تعداد کروموزوم 26

 طول کل زنوم مورگان 26
 QTLتعداد  یک عدد 

 QTLتوزیع  گاما
 QTLنرخ جهش  5/2× 10 -5

  QTLموقعیت  تصادفی
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 نتایج و بحث
های انتخابی ارزش اصلاحی حقیقی، صحت ارزیابی، فراوانی آللی مطلوب ژن عمده و میزان همخونی در طرح میانگین

EBV ، PHEN  و RND( ارائه شده است. 2بعد از ده نسل انتخاب در سناریوی تداخل نسل و نبود تداخل نسل در جدول )
( نشان داده شده است. 2( و )1های )هر نسل در شکل های اصلاحی حقیقی و فراوانی آلل مطلوب درهمچنین میانگین ارزش

 و EBV ، PHENهای انتخابی میانگین ارزش اصلاحی حقیقی بعد از ده نسل انتخاب در سناریوی تداخل نسل در طرح

RND بود. نتایج نشان  189/0و  252/1، 159/2و در سناریوی نبود تداخل نسل به ترتیب  149/0و  021/1، 003/2به ترتیب
و کمترین آن در طرح  EBVاد که در صورت وجود یا نبود تداخل نسل بیشترین مقدار پیشرفت ژنتیکی در طرح انتخابی د

در سناریوی نبود  RNDو  EBV ،PHENهای انتخابی باشد. به عبارت دیگر پیشرفت ژنتیکی در طرحمی RNDانتخابی 
تواند استفاده از ناریوی تداخل نسل بیشتر بود. علت این امر میدرصد نسبت به س 26و  23، 8تداخل نسل به ترتیب به مقدار 

طرح آمیزشی بر مبنای حداقل همخونی باشد. استفاده از طرح آمیزشی بر مبنای حداقل همخونی با وجود تداخل نسل، سبب 
تر  با ارزش اصلاحی پایینهای های قبل انتخاب شوند. بنابراین حیوانات از نسلشود حیوانات با حداقل خویشاوندی از نسلمی

باشد. کمتر انتخاب شوند و در نتیجه مقدار پیشرفت ژنتیکی در صورت وجود تداخل نسل در مقایسه با نبود تداخل نسل کمتر می
شود که افراد باید به این نکته اشاره کرد که در مطالعه حاضر فاصله نسل یکسان در نظر گرفته شد. وجود تداخل نسل سبب می

یابد و به تبع آن فاصله نسل میهای بعدی جهت آمیزش شرکت کنند، در نتیجه سن والدین افزایش ای پیشین در نسلهنسل
 یابد. نیز افزایش می

و در  54/0و  66/0، 87/0به ترتیب  RNDو  EBV ،PHENصحت ارزیابی در سناریوی تداخل نسل برای طرح انتخابی 
بود. با افزایش شدت انتخاب صحت ارزیابی در هر دو سناریو افزایش  55/0و  69/0، 89/0سناریوی نبود تداخل نسل به ترتیب 

دهد که صحت ارزیابی در سناریوی نبود تداخل نسل نسبت به سناریوی تداخل یافت. همچنین، مقایسه اعداد نامبرده نشان می
توان به بالا بودن مقدار ضریب همخونی در سناریوی نبود تداخل باشد. این افزایش نسبی صحت ارزیابی را میل بیشتر مینس

اند که بالا بودن مقدار خویشاوندی در حیوانات منجر به افزایش صحت محققین گزارش نموده(. 2نسل نسبت داد )جدول 
 (.Clark et al., 2012شود )های اصلاحی میبینی ارزشپیش

 

 
، EBVهای انتخابی شروع شد و بعد از ده نسل انتخاب در طرح 1/0مقادیر فراوانی آللی مطلوب در نسل صفر با مقدار اولیه 

PHEN  وRND  25/0و  82/0، 1و در سناریوی نبود تداخل نسل به ترتیب  19/0و  67/0، 99/0در سناریوی تداخل نسل 
بود که با مقدار به دست 99/0، فراوانی آللی مطلوب در نسل نه، EBV(. در سناریوی نبود تداخل نسل و انتخاب 2بود ) شکل 

بر بود. بنابراین استفاده از سناریوی نبود تداخل نسل منجر به در نسل دهم برا EBVآمده در سناریوی تداخل نسل و انتخاب 
ها اصلاح نژادی را کاهش های برنامهبه منظور تثبیت فراوانی آللی شده و در نتیجه هزینه های انتخابیکاهش تعداد نسل

 46به ترتیب یک،  RNDو  EBV ،PHENهای انتخابیدهد. در سناریوی نبود تداخل نسل فراوانی آللی مطلوب در طرحمی

 های انتخابی مختلف.پیشرفت ژنتیکی، صحت ارزیابی،افزایش فراوانی آللی مطلوب و افزایش میانگین ضریب همخونی تحت طرح .2جدول 
 همخونی فراوانی آلل مطلوب صحت ارزیابی ارزش اصلاحی حقیقی طرح انتخابی 

 317/0 ± 050/0 841/0 ± 021/0 875/0 ± 015/0 003/2 ± 129/0 ارزش اصلاحی 

 029/0 ± 003/0 477/0 ± 046/0 661/0 ± 046/0 021/1 ± 124/0 فنوتیپ برتر تداخل نسل

 027/0 ± 001/0 114/0 ± 035/0 541/0 ± 034/0 149/0 ± 041/0 تصادفی 

 329/0 ± 010/0 886/0 ± 031/0 891/0 ± 021/0 159/2 ± 130/0 ارزش اصلاحی 

 058/0 ± 003/0 700/0 ± 094/0 688/0 ± 075/0 252/1 ± 111/0 فنوتیپ برتر نبود تداخل نسل

 056/0 ± 002/0 158/0 ± 043/0 544/0 ± 021/0 189/0 ± 069/0 تصادفی 
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درصد نسبت به وجود تداخل نسل بیشتر بود. در سناریوی نبود تداخل نسل فراوانی آللی مطلوب ژن عمده با سرعت  38و 
 رود. بیشتری به سمت تثبیت شدن پیش می

 

        
 (.Bنسل )( و نبود تداخل Aمیانگین ارزش اصلاحی حقیقی در طرح های انتخابی با وجود تداخل نسل) -1شکل 

 
  

        
 

 (.B( و نبود تداخل نسل )Aفراوانی آلل مطلوب ژن عمده در طرح های انتخابی با وجود تداخل نسل) -2شکل 

 
با توجه به نتایج حاصل در صورتی که هدف افزایش فراوانی مطلوب ژن عمده در نژادهای بومی باشد، استفاده از سناریوی 

ای پس از پنج شود. در مطالعهجهت تثبیت فراوانی آللی مطلوب ژن عمده پیشنهاد می EBVنبود تداخل نسل و طرح انتخابی 
 Latifiافزایش یافت ) 62/0به  09/0نسل انتخاب با استفاده از روش سنتی و آمار بیزی مقدار فراوانی آلل مطلوب ژن عمده از 
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et al., 2020 نسل انتخاب با استفاده از روش سنتی  25(. در پژوهشی دیگر، مقدار فراوانی آللی مطلوب بعد ازBLUP  1/0از 
های انتخاب به کمک نشانگر و (. این محققین گزارش کردند که استفاده از روشPedersen et al., 2009رسید ) 96/0به 

فراوانی آلل مطلوب ژن عمده و پیشرفت ژنتیکی بیشتری حاصل  یابد و در نتیجهانتخاب ژنومی صحت ارزیابی افزایش می
 (. Pedersen et al., 2009؛ Latifi et al., 2020شود )می

 RNDو  EBV ،PHENهای انتخابی میانگین ضریب همخونی بعد از ده نسل انتخاب در سناریوی تداخل نسل برای طرح
بود. میانگین ضریب  056/0و  058/0، 329/0تداخل نسل به ترتیب  بود و در سناریوی نبود 027/0و  029/0، 317/0ترتیب 

و  023/0، 01/0در سناریوی نبود تداخل نسل به ترتیب به مقدار  RNDو  EBV ،PHENهای انتخابی همخونی در طرح
وند و در شهای مختلف انتخاب مینسبت به سناریوی تداخل نسل بیشتر بود. در صورت تداخل نسل، والدین از نسل 029/0

ی یابد. نتایج مطالعه( بنابراین همخونی کاهش میSonesson et al., 2002شود )نتیجه ساختار شجره بیشتر ناهمگن می
(. این محققین گزارش کردند مقادیر همخونی با وجود Naderi & Latifi., 2019حاضر با مطالعات محققین مطابقت دارد )

های بومی به باشد. عدم افزایش ضریب همخونی در گلهدرصد کمتر می 50به مقدار تداخل نسل نسبت به نبود تداخل نسل 
(. تداخل نسل Enayati et al., 2019منظور مقاومت در برابر بیماریها و افزایش تولید از اهمیت ویژه ای برخوردار است )

 شودهای در حال انقراض استفاده تواند به عنوان یک راهکار مناسب جهت حفظ گونهمی

 

 گیرینتیجه
نتایج حاصل از این مطالعه نشان داد سناریوی نبود تداخل نسل منجر به افزایش پیشرفت ژنتیکی، افزایش صحت ارزیابی، 

در مقایسه با سناریوی  RNDو  EBV ،PHENهای انتخابی افزایش فراوانی آلل مطلوب ژن عمده و افزایش همخونی در طرح
باشد، های بومی، هدف تثبیت آللی مطلوب ژن عمده موثر بر صفت چند قلوزایی میگر در نژادشود. بنابراین اتداخل نسل می

 شود.پیشنهاد می EBVانتخابی  سناریوی نبود تداخل نسل با استفاده از طرح
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