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  چكيده

 نزديك بهي نشانگرها از استفاده با كيژنومي اصلاحي ارزشها نيتخم ريتاثدر اين تحقيق 
ي قسمتها همهي رو بر قرارگرفتهي نشانگرها از استفاده با سهيمقا در صفت بر موثري ژنها
 قراري بررس موردي كيژنتي ابيارز صحت بر مرجع گروه افراد تعداد رييتغ راث نيهمچن و ژنوم

 كه داد نشان قيتحق نيا جينتا. شد استفاده BLUP روش از كيژنومي ابيارزي برا. گرفت
 گروه افراد تعداد شيافزا و هستند صفات بر موثري ژنها به كينزد كهيي نشانگرها از استفاده
 گروه افراد پيفنوت از استفاده. دهدي م شيافزا راي صلاحاي ارزشها نيتخم صحت مرجع،
ي ارزشها برآورد صحت تفاوت شيافزا باعث آنها،ي اصلاح ارزش از استفاده به نسبت مرجع
 كل از استفاده با سهيمقا در صفت بر موثري ژنها به كينزدي نشانگرها از استفاده باي اصلاح

 باعث دييتا گروه و مرجع گروه نيب نسل دادتع شيافزا نيهمچن. شودي م ژنومي نشانگرها
  .شودي مي اصلاحي ارزشها برآورد صحت كاهش

  
   گروه مرجع، گروه تاييد، ارزش اصلاحي ژنوميك: كليديواژه هاي

  
  مقدمه

در صنعت گاو شيري انتخاب گاوهاي برتر به عنوان 
والدين نسل بعد براي افزايش پيشرفت ژنتيكي حائز 

در دهه هاي اخير پيشرفتهاي . اهميت زيادي مي باشد
ژنتيكي قابل توجهي در صفات كمي با انتخاب بر اساس 

 و 1BLUPروش اطلاعات فنوتيپي و شجره اي و با 
با اين وجود . كاربرد مدل هاي حيواني حاصل شده است

سرعت پيشرفت ژنتيكي به دليل صرف زمان زياد در 
جمع آوري اطلاعات فنوتيپي براي برخي از صفات 

انتظار مي رفت كه شيوه انتخاب به . سته بوده استآه
 پيشرفت ژنتيكي را در مقايسه (2MAS)كمك نشانگرها 

                                                                                  
1. Best Linear Unbiased Prediction 
2. Marker Assisted Selection 

با برنامه هاي اصلاح نژادي مبتني بر اطلاعات فنوتيپي و 
شجره اي بهبود بخشد و يا باعث كاهش هزينه آزمون 

به اين ترتيب كه با انتخاب گاوهاي نر قبل از . نتاج شود
براي برتري در بعضي مكانهاي ژني مشخص، آزمون نتاج 

تعداد گاوهاي نري كه نياز به آزمون نتاج دارند، كاهش 
البته نشان داده شده است كه اين شيوه براي (پيدا كند 

صفاتي كه محدود به جنس هستند، در سنين بالا بروز 
پيدا مي كنند، وراثت پذيري پائين دارند و يا هزينه 

از ). ، مي تواند موثر باشدركوردگيري آنها بالاست
مشكلاتي كه در مورد انتخاب به كمك نشانگرهاي 

 مطرح است، سهم محدودي از (MAS)پيوسته با ژن 
واريانس ژنتيكي است كه توسط اين نشانگرها آشكار مي 

در ضمن به دليل پايين بودن ميزان عدم تعادل . شود
ي در پيوستگي، در بيشتر موارد نياز به تعيين فاز پيوستگ
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دود ـهر خانواده داريم كه عملي بودن اين روش را مح
 ها QTL١غربالگري همه ، يك روش جايگزين. مي سازد
در اين روش كروموزوم بر اساس نشانگرهاي . مي باشد

يك سانتي مورگان يا (بسيار متراكم به قطعاتي كوچك 
تقسيم مي شود و سپس توسط اين نشانگرها ) كمتر

 .Meuwissen et al .د مي شوداثرات هر قطعه برآور
 نيا. ناميدند) 2GS(اين روش را انتخاب ژنوميك  (2001)
 زيآنال مراحلي ساز هيشب مطالعه يك در نيمحقق

ي نشانگري ها نقشه وجود صورت در را كيژنومي ابيارز
 كيژنوم انتخاب كه دادند نشان و داده ارائه بالا، تراكم با

. شد خواهد واناتيح نژاد اصلاح دري اساس تحول باعث
 و BLUP مربعات، حداقلي آماري روشها قيتحق نيا در
 طور به پيهاپلوت  جفت هر آثار نيتخمي برا ٣يزيب

 كهي طيشرا در وي مورگان 10 ژنوم يك در همزمان
QTL باشند، داشته قرار ژنوم در يكنواخت طور به ها 
 مجموع ،يواقعي اصلاح ارزش. گرفتند قرار استفاده مورد
ي سانت يك فواصل در نشانگرها. بود ها QTL رآثا

ي ها پيهاپلوت اثر. داشتند قرار ژنوم طول دري مورگان
 با سپس شد،ي م زده نيتخم فاصله هري براي نشانگر
 هري براي پيهاپلوت آثار و واناتيح پيژنوت از استفاده

 نيا و شدي م زده نيتخمي اصلاح ارزش يك وانيح
 دهينام كيژنومي اصلاح ارزش عنوان بهي اصلاح ارزش

ي واقعي اصلاح ارزشي همبستگ مطالعه نيا در. شدي م
 زده نيتخم 85/0 تا ك،يژنومي اصلاح ارزش برآورد و

 (2007) توسط كه كهي ساز هيشب مطالعه در .شد

Kolbehdari et al. ي اصلاح ارزش گرفت، صورت
 و مختلفي هاي ريپذ وراثت با صفاتي برا واناتيح

QTL ژنوم در يكنواخت يا وي تصادف طور به كهيي ها 
 نيبي همبستگ و آمد دست به بودند، گرفته قرار

 حدود كيژنومي اصلاح ارزش وي واقعي اصلاحي ارزشها
 به طور كلي انقلاب ژنوميك با دو .شد برآورد 8/0

 نشانگراولين پيشرفت، كشف هزاران . پيشرفت آغاز شد
 همزمان و) SNP(٤در شكل چند شكلي تك نوكلئوتيدي

. با آن كاهش قابل توجه هزينه هاي تعيين ژنوتيپ بود

                                                                                  
1. Quantitative Trait Loci 
2. Genomic Selection  
3. Bayesian  
4. Single Nucleotide Polymorphism  

دومين پيشرفت، ارائه روشهاي ارزيابي براي به دست 
ها نشانگرآوردن ارزشهاي اصلاحي با استفاده از اين 

نشان داد كه انتخاب ژنوميك Schaeffer   (2006).بود
مي تواند منجر به حداقل دو برابر شدن نرخ پيشرفت 

 درصد از هزينه ها 92 همچنين صرفه جويي ژنتيكي  و
به دليل تعيين ارزش هاي اصلاحي در بدو تولد و به 
دنبال آن كاهش فاصله نسل شود، همچنين مزاياي 
انتخاب ژنوميك بسيار زياد است و هر كشوري كه زودتر 
از سايرين، اين راهكار را بپذيرد، مي تواند در عرصه بين 

  . ي پيشتاز باشدالمللي اصلاح نژاد گاو شير
از عوامل موثر بر صحت برآورد ارزشهاي اصلاحي 
ژنوميك، مي توان به تراكم نشانگرها، روش برآورد اثر 
نشانگرها، تعداد نسل، تعداد افراد موجود در گروه مرجع 

ي پيژنوت وي پيفنوتي ركوردها از استفاده با كهي نسل(
ذيري و وراثت پ) است شده برآورد نشانگرها اثرات آنها

در يك  Calus et al.  (2008).صفت مورد نظر اشاره كرد
 تا 119( تراكم نشانگري مختلف 5مطالعه شبيه سازي 

را مورد )  مورگاني3 در يك ژنوم SNP نشانگر 2343
ارزيابي قرار داده و نشان دادند كه هر چه تراكم 
نشانگري بالاتر باشد، صحت برآورد ارزشهاي ژنوميك 

از جمله موانعي كه در راه استفاده . بيشتر خواهد بود
گسترده از ارزيابي ژنوميك در گاوهاي نر و جايگزيني 
كامل آن بجاي آزمون نتاج مطرح است، كافي نبودن 
صحت برآورد ارزشهاي اصلاحي با استفاده از داده هاي 

هاي موجود در كل ژنوم، در نشانگرواقعي و با استفاده از 
از موانع ديگر بويژه در . اشدمقايسه با آزمون نتاج مي ب

مورد استفاده گسترده از ارزيابي ژنوميك در جمعيت 
. ماده، هزينه بالاي تعيين ژنوتيپ حيوانات مي باشد

هاي لازم براي ارزيابي ژنوميك و به نشانگركاهش تعداد 
هايي كه در محدوده نشانگرعبارتي تنها استفاده از 

 مي دارند، قرار صفات بر گذار ريتاث مهمي ژنهاي مكان
تا به . تواند راه حل مناسبي براي اين محدوديت ها باشد

حال مطالعات زيادي براي تعيين مكان ژنهاي موثر بر 
به عنوان . صفات مختلف در گاو شيري انجام شده است

 با .Heyen et al (1999)مثال در مورد صفات توليدي، 
 ريش ديلتو بر موثري ژنها كه دادند نشان ٥ژنومي غربالگر

                                                                                  
5. Genome Scan 
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 7،14 ،5 ،3 ،2 ،1ي ها كروموزوم (كروموزوم 7ي رو
 با Ashwell et al.  (2004). اند شده واقع) 29و

 گذار ريتاثي ژنها نيمهمتر دادندكه نشان ژنوم يغربالگر
 20 و14 ،6 ،3ي كروموزومهاي رو بر ريش ديتول صفت بر

 است شده داده نشاني ساز هيشب مطالعات در. دارند قرار
 بر موثر بزرگي ها QTL همهي احتمال مكان نييتع كه

ي نشانگرها وي زيبي ها روش از استفاده باصفات 
 Han & Xu, 2010 (باشدي م ريپذ امكان SNP متراكم

Meuwissen et al., 2001; .(برآورد ريتاث قيتحق در اين 
 واقعي نشانگرها از استفاده با كيژنومي اصلاحي ارزشها

 در ،يابيارز مورد صفت بر موثري ژنها محدوده در
 بر ژنوم، سر تا سر دريي نشانگرها از استفاده با سهيمقا

. گرفت خواهد قراري بررس موردي كيژنتي ابيارز صحت
تاثير استفاده از تعداد نسل متفاوت براي  نيهمچن

 در كهي نسل شدن دور ريتاث زين وها نشانگربرآورد اثرات 
 گروه (شودي م برآورد كيژنومي اصلاحي ارزشها آن
 شده برآورد نشانگرها اثرات آن در كهي نسل از) دييتا

 موردي كيژنتي ابيارز صحت بر) مرجع گروه (است
 از استفاده ريتاث نيا بر علاوه رد،يگي م قراري بررس
 مورد جينتا بر مرجع گروهي اصلاح ارزش و پيفنوت

  . شد خواهد سهيمقا انتظار،
  

  ها مواد و روش
 با وي تصادفي ساز هيشب قيطر از ازين مورد تيجمع
 6١ كيسيب ژواليوي سينو برنامه طيمح از استفاده
 تعادل عدم از كيژنوم انتخاب كه آنجا از. ديگردي طراح

ي برا رد،يگي م بهره ها QTL و نشانگرها نيبي وستگيپ
 100 موثر اندازه باي تيجمعي وستگيپ تعادل عدم جاديا

ي تصادف زشيآم نسل 50 با و) ماده 50 و نر 50 (فرد
  . ديگردي ساز هيشب

 ازي وستگيپ تعادل عدم زانيمي ريگ اندازهي برا
 جفتي برا صفر از اريمع نيا. شد استفاده   اريمع

ي برا يك تا هستندي وستگيپ تعادل در كهيي مكانها
 كاملي وستگيپ تعادل عدم در كهيي مكانها جفت

 اول گاهيجاي آللها    و  اگر. است متفاوت هستند،
 محاسبه فرمول باشند، دوم گاهيجاي آللها    و  و

                                                                                  
1. Microsoft Visual Basic 6 

 ,Hill & Robertson ) باشدي م ريز صورت به اريمع نيا

1968):  
 ) / r2 = D2) (ي فراوان ×  )  (ي فراوان×  )  (ي فراوان×  )   (ي فراوان (

      

    = D )(ي فراوان×  )   (ي فراوان  -    )(ي فراوان×  )   (ي فراوان
 فرد 250 به تيجمع اندازه نسل، 50 گذشت از پس

ي تصادف زشيآم گريد نسل 5 آن از بعد و يافت شيافزا
ي پيفنوتي ركوردها و افراد پيژنوت و شدي ساز هيشب
 و عدد سه كروموزومها تعداد. شد ثبت نسل هري برا

 گرفته نظر در مورگاني سانت 100 كروموزوم هر طول
 مورگاني سانت 1/0 فواصل با SNPي نشانگرها. شد

)1000 SNP 50. شدي ساز هيشب) كروموزوم هري رو 
QTL كه آنجا از. شدي ساز هيشب ها كروموزومي رو بر 
ي م متوسطي ريپذ وراثتي دارا مهمي ديتول صفات
 3/0 قيتحق نيا در نظر مورد صفتي ريپذ وراثت باشند،

 انسيوار تمام كه شد فرض نطوريهم شد، گرفته نظر در
 يك از ها QTL اثرات. باشد ها QTL به مربوطي كيژنت
 شد گرفته 100 انسيوار و صفر نيانگيم با نرمال عيتوز

 و كوچك اثري تصادف طور به ها QTL ازي برخ نيبنابرا(
 با و (3/0ي ريپذ وراثت فرض با). داشتند بزرگ اثري برخ

 ريغ وي كيژنت عوامل نيب انسيكوار وجود عدم فرض
 با نرمال عيتوز يك از زيني كيژنت ريغ اثرات ،)يكيژنت
 حالت دو. شد گرفته 33/233 انسيوار و صفر نيانگيم
 همه اول حالت در. شد گرفته نظر در ها QTLي برا

QTL دوي رو بر دوم حالت در و كروموزوم كي يرو ها 
 حالت در گريد عبارت به. شدند گرفته نظر در كروموزوم

 بر دوم حالت در و ژنوم سوم كي يرو بر ها QTL اول
 دو نيا. شدند فرض شدهي ساز هيشب ژنوم سوم دوي رو

 شده،ي ساز هيشب ژنومي رو ها QTL گرفتن قرار نحوه
 نظر در بدون را كيژنوم انتخاب صحت سهيمقا امكان
 تمام از استفاده با ها QTL گرفتن قرار محدوده گرفتن

 و شدهي ساز هيشب ژنوم سطح در موجودي نشانگرها
 ها QTL گرفتن قرار محدوده گرفتن نظر در با نيهمچن

 ها، QTL محدوده در واقعي نشانگرها از استفاده با
 حالت در كه است نيا ذكر قابل نكته. كندي م فراهم
 دوم حالت در و كروموزومي روي ها QTL فاصله اول

 فاصله و كروموزوم هري رو بر واقعي ها QTL تعداد
QTL توسطي تصادف طور به كروموزوم، هري رو بر ها 
  .       شدي م مشخص برنامه
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  :انتخاب ژنوميك داراي دو مرحله مي باشد
قطعه هاي كروموزومي در گروه مرجع برآورد اثر ) 1

كه در اين مرحله بايد ژنوتيپ و فنوتيپ يا ارزشهاي 
چنانچه . اصلاحي افراد براي صفات مختلف موجود باشد

جمعيتي كه از روي (ارزشهاي اصلاحي گروه مرجع 
ها برآورد مي نشانگرركوردهاي افراد موجود در آن اثرات 

ا با صحت هنشانگردر دسترس باشد، اثرات ) شود
بيشتري برآورد مي شود و در نتيجه ارزشهاي اصلاحي 

جمعيتي كه ركوردهاي فنوتيپي يا ارزش (گروه تاييد 
هاي نشانگراصلاحي آنها موجود نيست و تنها ژنوتيپ 
با صحت ) مختلف براي افراد آن در دسترس مي باشد

در تحقيق حاضر ركوردهاي . بيشتري برآورد مي شود
 افراد مرجع شبيه سازي شده و مورد فنوتيپي و ژنوتيپ
  . استفاده قرار گرفت

پيش بيني ارزش اصلاحي براي حيواناتي كه در ) 2
به عنوان مثال دامهايي كه تازه (گروه مرجع نيستند 

متولد شده اند و كانديداي انتخاب براي نسل بعد 
. در اين مرحله تنها ژنوتيپ افراد مورد نياز است). هستند

اصلاحي ژنوميك از جمع اثرات قطعات برآورد ارزش 
كروموزومي مختلف و بر اساس ژنوتيپ حيوان به دست 

  .مي آيد
 نيا در رفته كار بهي آمار مدلي سيماتر شينما

 به BLUP روش به نشانگرها اثرات برآوردي برا قيتحق
  :باشدي م ريز صورت
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 ĝ جامعه، نيانگيم  احد،و بردار 1 آن در كه
  نشانگرها، تعداد n نشانگرها، شده برآورد اثرات بردار

Xبه افراد پيژنوت دهنده ارتباط بيضرا سيماتر 
ي ارزشها اي يپيفنوتي ركوردها بردار y نشانگرها،

 انسيوار نسبت  و نظر مورد صفتي براي اصلاح
) خطا انسيوار بهي كيژنت

2

2

g

e


) باشدي م.  

ي ركوردها زين و پهايژنوت از استفاده با قيتحق نيا در
 به و شدهي ساز هيشبي  اصلاحي ارزشها وي پيفنوت
 SNPي نشانگرها از يك هر اثر BLUP روش

ي حاصلاي ارزشهاKhansefid    (2010).ديبرآوردگرد

 تيقابل از استفاده با را مرجع گروه افراد كيكلاس
 عمده شركت يك به مربوطي اصلاحي ارزشها نانياطم

 2007 تا 2004ي سالهاي ط دري ريش گاو نژاد اصلاح
ي ها برآورد صحت از حاضر قيتحق در. كرد محاسبه

 با صفتي برا بيترت نيا به. شد استفاده مذكور قيتحق
 تيجمع دري اصلاحي زشهاار صحت 3/0ي ريپذ وراثت

 ،75/0 ،86/0 ،93/0 بيترت به 5 تا 1 نسل افراد در نر
 ،75/0 ،80/0 بيترت به ماده تيجمع در و 55/0 و 70/0
 اثرات برآورد از پس. ديگرد منظور 55/0 و 65/0 ،70/0

SNP ،١كيژنومي اصلاح ارزش ريز فرمول قيطر از ها 
)GEBV (شد محاسبه دييتا گروه افراد:  

GEBV
  


n

i

gX i ˆ
                   

 آن در كه
iX افراد دهنده ارتباط بيضرا سيماتر 

 شده برآورد اثرات بردار ĝ نشانگرها، پيژنوت به
  . باشدي م نشانگرها تعداد n و نشانگرها
 كيژنومي اصلاحي ارزشها برآورد صحت نيهمچن

 شده برآوردي اصلاحي ارزشها نيبي ستگهمب صورت به
  .شد گرفته نظر دري واقعي اصلاحي ارزشها و
  بحث وي ريگ جهينت

ي اصلاحي ارزشها برآورد صحت 4 تا 1 جداول
 و پيفنوت از استفاده صورت در كيژنومي ابيارز از حاصل
 در و مشاهدات بردار در مرجع گروهي اصلاحي ارزشها

 كي يرو نظر مورد صفت بر موثري ژنها كهي طيشرا
 باشند، داشته قرار شدهي ساز هيشب ژنوم سوم دو و سوم

ي ارزشها صحت تفاوت نيهمچن. دهندي م نشان را
 كلي نشانگرها از استفاده صورت در كيژنومي اصلاح
ي ژنها كه ژنوم ازي بخشي نشانگرها با سهيمقا در ژنوم
 نشان جداول نيا در دارند، قرار آنجا در صفات بر موثر
ي م اول نسل مرجع، گروه جداول نيا در. است شده داده
 اي(ي پيفنوتي ركوردها توسط كه نشانگرها اثرات. باشد

 بود، شده زده نيتخم مرجع نسل) ياصلاحي ارزشها
 موردي بعدي نسلهاي اصلاحي ارزشها نيتخمي برا

 در موجود جينتا به توجه با. است گرفته قرار استفاده
 ثابت صورت در كه كردي ريگ جهينت تواني م جداول
ي مكان محدوده چنانچه مرجع گروه در افراد تعداد بودن
 اطلاعات از تنها و باشد مشخص صفات بر موثري ژنها

                                                                                  
1. Genomic Estimated Breeding Value (GEBV)  
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ي برا ،يمكاني ها محدوده نيا در موجودي نشانگرها
ي ارزشها برآورد صحت شود، استفاده كيژنومي ابيارز

ي ژنها محدوده كهي صورت در. ابدي يم شيافزاي اصلاح
 يك قيتحق نيا در (باشد كوچكتر صفات بر موثر

 برآورد صحت تفاوت ،)كروموزوم دو برابر در كروموزوم
ي نشانگرها از استفاده با كيژنومي اصلاحي ارزشها

 از استفاده با سهيمقا در صفت بر موثري ژنها به كينزد
 ژنوم،ي قسمتها همهي رو بر قرارگرفتهي  نشانگرها

 انجام تاكنون كهي مطالعات شتريب در .ابدي يم شيافزا
 Solberg et al., 2008 ; Calus مثال طور به (است شده

et al., 2008 (تعداد كاهش با كه است شده داده نشان 
ي م كاهشي اصلاحي ارزشها برآورد صحت نشانگرها،

ي صورت در كه شد داده نشان حاضر قيتحق در اما ابدي
ي نشانگرها و باشد يانتخاب نشانگرها تعداد كاهش كه
 قرار استفاده مورد هاي ابيارز دري ژني مكانها به كينزد
 شيافزا باعث تواندي م نشانگرها تعداد كاهش رند،يگ

 همانطور. شود كيژنومي اصلاحي ارزشها برآورد صحت
 نشاني ساز هيشب مطالعات در شد، انيب مقدمه در كه

ي ها QTLي احتمال مكان نييتع كه است شده داده
 متراكمي نشانگرها از استفاده با صفات بر موثر زرگب

SNP باشدي م ريپذ امكان .Han & Xu) 2010( در يك 
مطالعه شبيه سازي نشان دادند كه روش بيزي قادر به 

در .  صفات مي باشدبر موثر بزرگي ها QTLتشخيص 
اين مطالعه همينطور نشان داده شد كه با اين روش 

در مكان هايي از ژنوم كه   اشتباهQTLاحتمال تشخيص 

QTLوجود ندارد، بسيار كم مي باشد  .Meuwissen et 

al. (2001) دادند نشاني ساز هيشب مطالعه يك در زين 
 متراكمي نشانگرها وي زيبي ها روش از استفاده با كه

SNP ي احتمال مكان نييتعQTL بر موثر بزرگي ها 
 دقيق صفات با دقت بالا امكان پذير است، تعيين مكان

QTL كوچك در بيشتر موارد امكانپذير نيست، ولي يها 
 كوچك در مجاورت مكان واقعي اين QTLمعمولا يك 

QTL مي توان .  كوچك تشخيص داده مي شوديها
 ياحتمال يمكان محدودهگفت چنانچه با روشهاي مذكور 

 ازي اديز بخش شود، مشخص صفت بر موثري ژنها اغلب
 كينزدي نشانگرها توسط همربوط صفتي كيژنت انسيوار
 كرد اشاره ديبا البته. شد خواهد فيتوص ها مكان نيا به
 از استفاده اثر دري كيژنت برآورد صحت شيافزا كه

 نيا در كه صفات بر موثري ژنها به كينزدي نشانگرها
 استي طيشرا به مربوط است، شده داده نشان قيتحق
 خطا نبدو صفات بر موثري ژنها همهي مكان محدوده كه

 خطا وجود  ليدل به اگري حت حال هر به باشد، مشخص
 صفات، بر موثري ژنهاي مكان محدوده صيتشخ در

ي مكاني ها محدوده به كينزدي نشانگرها از استفاده
 كيژنومي هاي ابيارز صحت شيافزا به منجر مذكور،
 واناتيح پيژنوت نييتعي ها نهيهز از تواندي م نشود،

 تيجمع در ژهيبو امر نيا. بكاهد SNP اديز تعدادي برا
 و رديگي م صورتي كمتر شدت با انتخاب كه ماده
 توجه مورد تواندي م است، نظر مد كم نهيهز باي ابيارز

   .گردد واقع

 )خطاي استاندارد( *مرجع گروهي اصلاحي ارزشها از استفاده با كيژنومي اصلاح ارزش برآورد صحت -1 جدول
  **كروموزوم  نسل

    دوم نسل  سوم نسل  چهارم نسل  مپنج نسل

)10/0 (67/0  )12/0 (69/0  )08/0 (74/0  ) 06/0 (80/0  3  

)06/0 (81/0  )06/0 (83/0  )04/0 (86/0  )05/0 (88/0  1  

  تفاوت  08/0  12/0  14/0  14/0

  .در شرايطي كه نسل اول گروه مرجع و نسل دوم تا پنجم گروه تاييد باشد*
قرار دارند و نتايج ) يك سوم ژنوم شبيه سازي شده( كروموزوم ژنهاي موثر بر صفت بر روي يك**

 3( موجود مربوط به دو حالتي است كه از نشانگرهاي موجود در كل ژنوم شبيه سازي شده 
در )  كروموزوم1(و يا از بخشهايي از ژنوم كه حاوي ژنهاي تاثير گذار بر صفت هستند ) كروموزوم

  . ارزيابي استفاده شود
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    )خطاي استاندارد( *مرجع گروهي اصلاحي ارزشها از استفاده با كيژنومي اصلاح ارزش برآورد حتص -2 جدول
  **كروموزوم  نسل

    دوم نسل  سوم نسل  چهارم نسل  پنجم نسل
)04/0 (67/0  )04/0 (69/0  )03/0 (74/0  ) 02/0 (80/0  3  
)06/0 (70/0  )04/0 (75/0  )03/0 (78/0  )02/0 (83/0  2  

  تفاوت  03/0  04/0  06/0  03/0
  .در شرايطي كه نسل اول گروه مرجع و نسل دوم تا پنجم گروه تاييد باشد*

قرار دارند و نتايج موجود ) دو سوم ژنوم شبيه سازي شده(ژنهاي موثر بر صفت بر روي دو كروموزوم **
 و يا از ) كروموزوم3( مربوط به دو حالتي است كه از نشانگرهاي موجود در كل ژنوم شبيه سازي شده 

  .در ارزيابي استفاده شود)  كروموزوم2(بخشهايي از ژنوم كه حاوي ژنهاي تاثير گذار بر صفت هستند 
  

    )خطاي استاندارد(* مرجع گروه پيفنوت از استفاده با كيژنومي اصلاح ارزش برآورد صحت -3 جدول
  **كروموزوم  نسل

    دوم نسل  سوم نسل  چهارم نسل  پنجم نسل
)09/0 (52/0  )09/0 (53/0  )09/0 (56/0  )08/0 (61/0  3  
)07/0 (69/0  )07/0 (70/0  )05/0 (72/0  )05/0 (73/0  1  

  تفاوت  12/0  16/0  17/0  17/0
  2 و 1گروه مرجع و تاييد مطابق با جداول *

  1از نظر نحوه قرارگيري ژنهاي موثر بر صفت و نحوه ارزيابي مطابق با جدول **
  

  )خطاي استاندارد( *مرجع گروه پيفنوت از استفاده با كيژنومي لاحاص ارزش برآورد صحت -4 جدول 
  **كروموزوم  نسل

    دوم نسل  سوم نسل  چهارم نسل  پنجم نسل
)04/0 (52/0    )05/0 (53/0  )04/0 (56/0  ) 04/0 (61/0  3  
)06/0 (58/0  )05/0 (60/0  )05/0 (61/0  )05/0 (65/0  2  

  تفاوت  04/0  05/0  07/0  06/0
  2 و 1 و تاييد مطابق با جداول گروه مرجع*

  2از نظر نحوه قرارگيري ژنهاي موثر بر صفت و نحوه ارزيابي مطابق با جدول **
  
 دييتا گروه نسل شدن دور با كه دهدي م نشان جينتا

ي اصلاحي ارزشها برآورد صحت مرجع، گروه نسل از
 ها QTL اثر كيژنوم انتخاب در. ابدي يم كاهش كيژنوم

 اختلاف هرچه. شودي م ميتقس مجاوري نشانگرها نيب
 ساختار باشد، شتريب دييتا گروه و مرجع گروه نيب نسل
 جهينت در و كندي م دايپي شتريب رييتغ نشانگرها بيترك

ي مي شتريب كاهشي اصلاحي ارزشها برآورد صحت
 انتخاب كه دادند نشان Habier et al.  (2007).ابدي

 QTL و نشانگر نيبي وستگيپ تعادل عدم از كيژنوم
 و مرجع گروه نيب نسل تعداد شيافزا با. بردي م بهره
 QTL و نشانگر نيبي وستگيپ تعادل عدم د،ييتا گروه

 كيژنومي ابيارز صحت جهينت در و ابدي يم كاهش
 با كه داد نشان زين Muir  (2007). ابدي يم كاهش
 صحت نشانگرها، اثرات برآورد از پس نسل چند گذشت
 از و ابدي يم كاهش كيژنومي اصلاحي اارزشه برآورد

ي ارزشها نيتخم منظور به نشانگرها اثرات برآورديي كارا
 از نشانگرها، اثرات است لازم و شودي م كاستهي اصلاح

ي ارزشها برآورد صحت 6 و 5 جداول. شود برآورد نو
 نسل چهار مرجع گروه كهي حالت در را كيژنومي اصلاح

ي م نشان باشد، پنجم لنس دييتا گروه و باشند اول
 تواني م جداولي ها داده از كهي جينتا جمله از. دهند

 گروه افراد تعداد شيافزا كه است نيا آورد دست به
ي اصلاحي ارزشها برآورد صحت شيافزا باعث زين مرجع
ي ارزشها برآورد صحت شيافزا. شودي م دييتا گروه

 در رجع،م گروه افراد تعداد شيافزا با دييتا گروهي اصلاح
 Meuwissen (2001) .است شده دييتا زين گريد مطالعات

et al.  ي ابيارز روشي وقت كه دادند نشانBLUP و 
 و باشد فرد 2200 و 1000 ،500 مرجع گروه افراد تعداد

 صحت شود، استفاده مرجع گروهي پيفنوتي ركوردها از
 ،579/0 بيترت به كيژنومي اصلاحي ارزشها نيتخم
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ي ريگ جهينت نيبنابرا و بود خواهد 732/0 و 659/0
 شيافزا باعث مرجع گروه افراد تعداد شيافزا كه كردند
   Calus & Veerkamp.شودي م هاي ابيارز صحت

ي پيفنوتي ركوردها متفاوت تعداد از استفاده اثر (2007)
 وراثت با صفات در كيژنومي هاي ابيارز صحت بر را
 نيا به نيمحقق نيا. كردندي بررس مختلفي هاي ريپذ
ي پيفنوتي ركوردها تعداد شيافزا كه دنديرس جهينت

 در كيژنومي هاي ابيارز برآورد صحت شيافزا باعث
 وراثت با صفات بر آن اثر اما شودي م صفاتي تمام
 باي صفت مورد در مثال طور به است، شتريب نييپاي ريپذ

 به 500 از ركورد تعداد شيافزا ،5/0ي ريپذ وراثت
ي ارزشها برآورد صحت در شيافزا درصد 6 ثباع 1000
 وراثت باي صفت مورد در و شودي م كيژنومي اصلاح

 درصد 15 باعث، ركورد تعداد شيافزا نيا ،1/0ي ريپذ
ي م كيژنومي اصلاحي ارزشها برآورد صحت در شيافزا
ي استراتژ تمام در زين Muir (2007) مطالعه در. شود
 باعثي پيفنوتي كودهار تعداد شيافزا رفته، كار بهي ها
  . شد كيژنومي اصلاحي ارزشها برآورد صحت در شيافزا

 نيا آمد، دست به قيتحق نيا در كه يگريد جينتا از
 به نسبت  مرجع گروه افراد پيازفنوت استفاده كه است

 تفاوت شيافزا باعث آنها،ي اصلاحي ارزشها از استفاده
 در مژنو كلي نشانگرها از استفاده باي ابيارز صحت

 موثري ژنها كه ژنوم ازيي بخشهاي نشانگرها با سهيمقا
ي م دارند، قراري مكاني ها محدوده آنجا در صفت بر

 برآورد صحت ،5 جدول به توجه با مثال طور به. شود
 در ژنوم كلي نشانگرها از استفاده باي اصلاحي ارزشها

 بر موثري ژنها به كينزدي ازنشانگرها استفاده با سهيمقا
 گروهي پيفنوتي ركوردها از استفاده صورت در صفت،
ي اصلاحي ارزشها از استفاده صورت در و 09/0 مرجع،
 از تواني م نطوريهم. ابدي يم كاهش 06/0 مرجع، گروه
 بردن كار به كه ديرس جهينت نيا به جداولي ها داده

ي پيفنوتي ها ركوردي بجا مرجع گروهي اصلاح ارزش
 كيژنومي اصلاحي ها زشار برآورد صحت شيافزا باعث
 ارزش بردن كار به گفت تواني م. شودي م دييتا گروه

 بردار دري پيفنوتي ركوردهاي بجا مرجع گروهي اصلاح
ي ابيارز صحت شيافزا جهت دري مناسب راه مشاهدات

 كه موضوع نيا به توجه با خصوصا باشد،ي م كيژنوم
 شيافزا منظور به مرجع گروه واناتيح تعداد شيافزا
 نييتعي بالا نهيهز ليدل به ك،يژنومي ابيارز حتص

  .دارد تيمحدود واناتيح پيژنوت
  

 از استفاده با كيژنومي اصلاح ارزش برآورد صحت -5 جدول
  )خطاي استاندارد(* مرجع گروهي اصلاحي ارزشها و پيفنوت

  **كروموزوم  مشاهدات بردار
    پيفنوت  ياصلاحي ارزشها

)06/0 (84/0  ) 06/0 (72/0  3  
)04/0 (90/0  )03/0 (81/0       1  

  تفاوت  09/0  06/0
  .در شرايطي كه نسل هاي اول تا چهارم گروه مرجع و نسل پنجم گروه تاييد باشد*

  1 از نظر نحوه قرارگيري ژنهاي موثر بر صفت و نحوه ارزيابي مطابق با جدول **
  

 از استفاده با كيژنومي اصلاح ارزش برآورد صحت - 6 جدول
    )خطاي استاندارد( *مرجع گروهي اصلاحي ارزشها و پيفنوت

  **كروموزوم  مشاهدات بردار
    پيفنوت  ياصلاحي ارزشها

)02/0 (84/0  ) 03/0 (72/0  3  
)02/0 (86/0  )02/0 (77/0       2  

  تفاوت  05/0  02/0
  5گروه مرجع و تاييد مطابق با جدول *

  2ر صفت و نحوه ارزيابي مطابق با جدول از نظر نحوه قرارگيري ژنهاي موثر ب**
  
  يكلي ريگ جهينت

 چنانچه كه نمودي ريگ جهينت تواني م كل در
 و باشد مشخص صفات بر موثري ژنهاي مكان محدوده

ي ژني مكانها نيا در موجودي نشانگرها اطلاعات از تنها
 برآورد صحت شود، استفاده كيژنومي ابيارزي برا

 محدوده هرچه و ابدي يم شيافزاي اصلاحي ارزشها
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 برآورد صحت تفاوت باشد كوچكتر صفات بر موثري ژنها
 و ژنوم كلي نشانگرها از استفاده باي اصلاحي ارزشها

ي م شيافزا صفات، بر موثر يژنها به كينزدي نشانگرها
 گروه نسل از دييتا گروه نسل شدن دور با نيهمچن. ابدي

 كاهش كيژنومي اصلاحي ارزشها برآورد صحت مرجع،
ي بجا مرجع گروهي اصلاح ارزش بردن كار به و ابدي يم

 ارزش برآورد صحت شيافزا باعثي پيفنوتي ها ركورد
 نيبنابرا شودي م دييتا گروه كيژنومي اصلاحي ها

ي ها ارزش  و دييتا گروه به كينزدي نسلها از استفاده
 راه زين كيژنومي ابيارز در مرجع گروه واناتيحي اصلاح

 كيژنومي ابيارز صحت شيافزا جهت دري مناسبي ها
  .باشندي م
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