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 چکیده

گروه  عنوان بهبرتر  حیواناتاستفاده از  یرگذار نبودنتأثیا  یرگذاریتأثدر زمینة ارزیابی ژنگانی )ژنومیک(،  مطرح یها پرسشیکی از 
ه تنها حیوانات در شرایطی ک ژنگانیارزیابی  درستی تحقیق این . دراست ارزش اصلاحی برآوردی کاندیدای انتخاب درستیبر  مرجع،

( و شرایطی که 2راهبردت بودند )تصادفی از جمعی یا نمونه مرجع( با شرایطی که حیوانات گروه 1راهبردبودند ) برتر در جمعیت مرجع
نشانگرها از مدل بهترین  اثرات برآورد. برای شد( مقایسه 3راهبردحیوانات انتخاب شده بودند ) ترین یفضعاین گروه از بین برترین و 

باعث کاهش  واندت یم مرجعجمعیت  عنوان بهنااریب خطی استفاده شد. نتایج نشان داد که به کار بردن تنها حیوانات برتر  بینی یشپ
 ها راهبرد دیگرو  1راهبرد(، تفاوت بین درصد11مثال  طور بهکم باشد ) مرجعشود. اگر نسبت حیوانات در گروه  ژنگانیارزیابی  درستی

حیوانات نسل چهارم  درصد11در شرایطی که  مثال عنوان به(. درصد11مثال  طور بهبیشتر از شرایطی است که این نسبت زیاد باشد )
 1راهبردبیشتر از  34/1، 3راهبرداصلاحی برآوردی  یها ارزش درستیاستفاده شدند،  مرجعجمعیت  عنوان به( ییدتأاز گروه  پیش)نسل 

ات بر حیوان افزونبود. نتایج نشان داد  14/1تنها  ،بودند مرجعحیوانات در جمعیت  درصد11که  هنگامی راهبردبود ولی تفاوت این دو 
ی از حیواناتی که از نظر ژنتیکی برتر نیستند و قرار شمارتعیین ژنوتیپ  ند،داربالا  درستیبرتر که ارزش اصلاحی برآوردی سنتی با 

 شود. ژنگانیارزیابی  درستیباعث افزایش  تواند یم، مرجعدر جمعیت  ها آنگرفتن 

 
   .ییدتأگروه  ،ژنگانیارزیابی  درستی، رترب حیوانات ،مرجعجمعیت  ارزش اصلاحی برآوردشده، های کلیدی: واژه
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ABSTRACT 

An important question about genomic evaluation is the effectiveness of using superior animals as reference 
population, on the accuracy of estimated breeding values of selection candidates. In this research, the accuracy of 
genomic evaluation is selecting superior animals as reference population (strategy1) was compared to situations in 
which the animals in reference population were a random sample of population (strategy2) and superior and inferior 
animals (strategy3). Best linear unbiased prediction method was used to estimate marker effects. The results showed 
that using only superior animals as reference population would decrease the accuracy of genomic evaluation. If the 
ratio of animals in the reference group is low (for example 10%) the difference between strategy1 and the other 
strategies would be more than the situation in which this ratio is high (for example 50%). For example in situation 
that the generation before validation set (generation four) was used as reference population, the accuracy of strategy1 
was about 0.34 lower than strategy3 when 10% of animals were used as reference population but this difference was 
decreased to 0.04 when 50% of animals were used as reference population. These results showed that genotyping and 
using some of no superior animals in the reference population, beside to superior animals with high accurate 
traditional estimated breeding values, could lead to increase in the accuracy of genomic evaluation. 
 
Keywords: Accuracy of genomic evaluation, estimated breeding value, reference population, superior animals, 
validation set.  
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 مقدمه

ژنتیک  ةدر زمین فناوری ةاخیر توسع ةدر سه ده

 (ژنومژنگان ) امروزهتوجه بوده است.  شایان یمولکول

یابی شده  بسیاری از حیوانات اهلی تعیین توالی و نقشه

 ژنگاندر مورد  SNP پایةبر  ژنگاناست. تعیین توالی 

گاوی امروزه به شکل تجاری در دسترس است و منجر 

ژنگانی به استفاده از روشی شده است که انتخاب 

 بررسیبار در یک  نخستین. شود یمنامیده  (ژنومی)

ارزیابی  تجزیةمراحل  2001سازی در سال  همانند

نشانگری با تراکم  یها نقشهدر صورت وجود  ژنگانی

باعث  ژنگانیکه انتخاب بالا، ارائه شد و نشان داده شد 

در اصلاح نژاد حیوانات خواهد شد  دگرگونی بنیادی

(Meuwissen et al., 2001)اصلاح نژادی  ة. در برنام

منجر به انتخاب  تواند یم ژنگانیگاو شیری، ارزیابی 

حیوانات در سنین بسیار پایین، پیش از داشتن 

نشان داده شده  .شوددسترسی به رکورد حیوانات 

دو  کم دستمنجر به  تواند یم ژنگانینتخاب ا ،است

پیشرفت ژنتیکی و همچنین  میزانبرابر شدن 

به دلیل تعیین  ها ینههزدرصد از  32 ییجو صرفه

اصلاحی در زمان تولد و به دنبال آن کاهش  یها ارزش

  (.Schaeffer, 2006)نسل شود  ةفاصل

بستگی دارد:  عاملبه دو  ژنگانیارزیابی  درستی

( نسبتی از 2( درستی برآورد اثرگذاری نشانگرها 1

واریانس ژنتیکی که توسط این نشانگرها نشان داده 

(. Daetwyler et al., 2008; Goddard, 2009شود ) یم

نسبتی از واریانس ژنتیکی که توسط نشانگرها بیان 

یر تراکم تأثی تحت ا ملاحظه شایان  طور بهشود  یم

 ها بررسیامر در بسیاری از  نشانگرها قرار دارد. این

مثال در یک بررسی  طور بهشده است.  ارزیابی

تا  113سازی پنج تراکم نشانگری مختلف ) شبیه

مورگانی( ارزیابی  9در یک ژنگان  SNPنشانگر  2989

شد و نشان داده شد، با افزایش تراکم نشانگری، 

یابد  یمی ژنگانی افزایش ها ارزشدرستی برآورد 

(Calus et al., 2008 در ارزیابی ژنگانی، ارزش .)

اصلاحی برآوردی حیوانات جوان بر پایة اثرگذاری 

حیوانی به نام  برآوردی نشانگرها از یک جمعیت

د. در این جمعیت آی می دستبه مرجعجمعیت 

مورد  های ویژگیو فنوتیپ  SNPهای  ( ژنوتیپمرجع)

 یرگذارتأثمهم و  های عامل. یکی از هستندنظر موجود 

 های عاملنشانگرها،  اثرگذاری برآورد درستیدر 

، ها عاملاین  ة. از جملاست مرجعمربوط به جمعیت 

نسل بین جمعیت  شمارو  مرجعافراد جمعیت  شمار

رکورد  بدونو حیوانات جوان )جمعیت  مرجع

. در یک پژوهش برای صفتی با استفنوتیپی( 

  سانتی 1نشانگری  های هو فاصل 5/0 یریپذ وراثت

فرد  500از  مرجعافراد جمعیت  شمار هنگامیمورگان 

فرد افزایش یافت در شرایطی که از  2200و  1000به 

( برای BLUPنااریب خطی ) بینی یشپمدل بهترین 

برآورد  درستینشانگری استفاده شد،  اثرگذاریبرآورد 

 39/0و  11/0به ترتیب به  54/0از  ژنگانیارزیابی 

 بررسیدر . (Meuwissen et al., 2001)افزایش یافت 

 شمار هنگامی، 1/0 یریپذ وراثتبرای صفتی با دیگری 

فرد افزایش یافت  1100به  500افراد دارای رکورد از 

رسید  55/0به  94/0از  یکژنگان ارزیابی درستی

(Calus & Veerkamp, 2007 به دلیل هزینة به .)

. در شود ینمتعیین توالی  ها دام ةهم ژنگاننسبت بالا، 

 یها دام ژنگان تنهاجمعیت گاو شیری اغلب کشورها 

شده یا  برتر و گاوهای نر آزمون نتاج ةبرتر )گاوهای ماد

. شود یمکاندیدشده برای آزمون نتاج( تعیین توالی 

 یها دامشامل  طور عمده بهبنابراین جمعیت مرجع 

 2004در سال  ژنگانیارزیابی مثال  طور به .استبرتر 

 5245هلشتاین آمریکا با ارزیابی برای  گاوهایبرای 

شده معرفی شد. پس از آن نیز شمار  گاو نر آزمون نتاج

شده در آمریکا که تعیین  گاوهای نر آزمون نتاج

 VanRaden etچندین برابر شد ) اند شدهژنوتیپ 

al.,  2009; Lourenco et al., 2014 در بررسی .)

Lourenco et al. (2014)  که برای بررسی استفاده از

ی مختلف ارزیابی ژنگانی، در یک جمعیت گاو ها روش

ی تعیین ها دامشیری هلشتاین با استفاده از 

شده انجام شده بود، نیز در جمعیت مرجع تنها  ژنوتیپ

شده حضور  آزمون نتاج حیوانات مادة برتر و حیوانات نر

 داشتند.

بی ارزیا ةمطرح در زمین یها پرسشیکی از 

برتر  یها داماستفاده از  یر نداشتنتأثیا  یرتأث، ژنگانی

گاوهای شیری و در صورت  ژنگانیدر ارزیابی 

. در این تحقیق است یرتأثمیزان این  یرگذاریتأث



 9 ... درستی بر  مرجع گروه حیوانات انتخاب مختلف های راهبرد تأثیربوستان و همکاران:  

 

با هایی  ژنگانی در ویژگیارزیابی  درستیتفاوت 

جمعیت  یها دامدر شرایطی که  یری متوسط،پذ وراثت

ند نسبت به شرایطی که این برتر باش یها داماز  مرجع

 پیش یها نسلتصادفی از جمعیت  یا نمونه ها دام

 ها دام ترین یفضعباشند و یا ترکیبی از برترین و 

 است.   شدهباشند، بررسی 

 

 ها روشمواد و 

تصادفی و  سازی یهشب راهطراحی جمعیت مورد نیاز از 

 Microsoft Visual یسینو برنامهبا استفاده از محیط 

Basic 6 گذاریانجام شد. اثر QTL ها از یک توزیع

گرفته شد.  50نرمال با میانگین صفر و واریانس 

تعادل  نداشتنبا استفاده از  ژنگانیارزیابی  ازآنجاکه

، در گیرد یمها انجام QTLپیوستگی بین نشانگرها و 

پیوستگی  نداشتن این تحقیق برای ایجاد تعادل

ماده(  50نر و  50رد )ف 100 مؤثر ةجمعیتی با انداز

نسل با یکدیگر آمیزش  50شد تا برای  سازی یهشب

 ةنسل، انداز 50تصادفی داشته باشند. پس از گذشت 

 پنجاز آن  پسفرد گسترش یافت و  2500جمعیت به 

شد و ثبت اطلاعات  سازی یهشبنسل آمیزش تصادفی 

 ةانداز ژنوتیپی و فنوتیپی برای هر نسل صورت گرفت.

فرد در نظر گرفته  2500ی هر نسل همان جمعیت برا

پیوستگی  نداشتن میزان تعادل یریگ اندازهبرای  شد.

استفاده شد. این معیار از صفر برای جفت     از معیار 

که در تعادل پیوستگی هستند تا یک برای  ییها مکان

پیوستگی کامل  نداشتن که در تعادل ییها مکانجفت 

تولیدی مهم  های ویژگی ازآنجاکههستند، متغیر است. 

صفت مورد  پذیری وراثتند، دارپذیری متوسط  وراثت

 شماردر نظر گرفته شد.  9/0 سازی شبیهنظر برای این 

سانتی  100ها سه عدد و طول هر کروموزوم  کروموزوم

عدد  پنجاه، ها QTL شمارمورگان در نظر گرفته شد. 

 1/0 ةبا فاصل SNPهای نشانگردر نظر گرفته شد. 

 شدند.  سازی شبیهنتی مورگان روی هر کروموزوم سا

ارزش اصلاحی سنتی حیوانات با  سازی شبیهبرای 

 2و  1 های همختلف، از رابط های اطمینانقابلیت 

 (:  Saatchi, 2009استفاده شد )

(1 )  
 

(2                   )         (1-  )   
   

، iارزش اصلاحی حقیقی حیوان       ها رابطهدر این 

SQR  ،قابلیت اطمینان،    جذرPEV  واریانس خطای

  شده،  بینی پیش
 ةدهند نیز نشان ei ژنتیکی  واریانس  

خطا است که از یک توزیع نرمال با میانگین صفر و 

 .آید یم به دستواریانس یک، 

 اصلاحیی ها ارزش 1در این تحقیق قابلیت اطمینان

 5تا  1در جمعیت نر در افراد نسل  (کلاسیک) متداول

و در  55/0و  30/0، 35/0، 41/0، 39/0به ترتیب 

و  15/0، 30/0، 35/0، 40/0ترتیب جمعیت ماده به

 Khansefid نتایج پایةنظر گرفته شد )بر  در 55/0

 یها ارزش سازی یهشبمثال برای  طور به (.(2010)

  ، در جمعیت نر از1جمعیت نسل  متداولاصلاحی 

و در جمعیت ماده از  39/0برابر با  قابلیت اطمینان

 استفاده شد. 4/0

جمعیت همچنین برای برآورد اثرگذاری نشانگرها در 

( و مدل RR-BLUPروش ریدج رگرسیون )یا  مرجع از

  (:Hayes, 2007) زیر استفاده شد

(9)            

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  ،میانگین جامعهĝ ةبرآوردشد گذاریبردار اثر 

های  ماتریس ضریب x افراد، شمار nنشانگرها، 

بردار  yدهندة ژنوتیپ افراد به نشانگرها و  ارتباط

. در استنظر اصلاحی برای صفت مورد یها ارزش

2میزان  λرابطه محاسبه 

g  باید بر شمارm  یا همان

 نشانگرها تقسیم شود. شمار

از  ییدتأدر جمعیت  ژنگانیبرآورد ارزش اصلاحی 

مختلف  های هقطع گذاریجمع اثر حاصل راه

( صورت 8ة ژنوتیپ حیوان )رابط پایةکروموزومی بر 

 : (Hayes, 2007) گرفت

(8)                                   GEBV 
n

i

iĝX 

رابطهدر این 
iXافراد  ةدهند ارتباط های ماتریس ضریب

                                                                               
1. Reliability 

 𝐵 𝑖 =  𝑇𝐵 𝑖       2  + (𝑒𝑖     ) 
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 ةبرآوردشد گذاریبردار اثرĝبه ژنوتیپ نشانگرها و

 .استنشانگرها 

اصلاحی  یها ارزشهمبستگی بین  این بررسیدر 

 عنوان بهاصلاحی واقعی  یها ارزشبرآوردشده و 

در نظر  ژنگانیاصلاحی  یها ارزشبرآورد  درستی

( نیز PMSE)  بینی یشپی واریانس خطاگرفته شد. 

 .شدمختلف محاسبه  های راهبردبرای 

برای انتخاب جمعیت  راهبرددر این تحقیق سه 

انتخاب حیوانات برتر جمعیت  -1. شداستفاده  مرجع

انتخاب حیوانات  -2 متداولاصلاحی  یها ارزش پایةبر 

 ترین یفضعانتخاب برترین و  -9تصادفی  طور به

. نسل اول، متداولاصلاحی  یها ارزش پایةحیوانات بر 

گروه  عنوان بهنسل چهارم  و ترکیب نسلی اول و دوم 

، 20، 10شامل  مرجعند. جمعیت شداستفاده  مرجع

 یها نسلدرصد حیوانات )نر و ماده( از  50و  80، 90

انتخاب شده بودند.  راهبردبود که با این سه  یادشده

در نظر گرفته شد.  ییدتأگروه  عنوان بهنسل پنجم 

در شرایطی که هیچ انتخابی  ژنگانیارزیابی  درستی

اول تا چهارم  یها نسلصورت نگرفته باشد و حیوانات 

. این شدباشند نیز برآورد  مرجعه گرو عنوان به

مرتبه تکرار شد و میانگین نتایج  ده سازی یهشب

 گزارش شد.

 

 بحثنتایج و 

خطای  ±) ژنگانیارزیابی  درستی 9تا  1 های جدول

مختلف و در شرایط  های راهبرداستاندارد( را برای 

تا  درصد10مختلف حیوانات ) یها نسبتاستفاده از 

( در صورت استفاده از جمعیت نسل اول، درصد50

نسل چهارم  طور ینهماول و دوم و  یها نسلترکیب 

  .دهد یمنشان  مرجعجمعیت  عنوان به

ارزیابی  درستیبر  تأثیرگذار های عاملیکی از 

نسبتی از واریانس ژنتیکی است که توسط  ژنگانی

 ;Daetwyler et al., 2008) شود یمنشانگرها توجیه 

Goddard, 2009 .)که در نتایج مشخص  طور همان

 ییتنها بهاست استفاده از حیوانات برتر جمعیت 

شد.  ژنگانیارزیابی  درستی(، باعث کاهش 1راهبرد)

به این علت باشد که در چنین  تواند میاین امر 

واریانس ژنتیکی برای صفت مورد نظر  همةشرایطی 

همچنین نتایج نشان  .شود نمیتوسط نشانگرها توجیه 

کمتری حیوان تعیین  شمارکه در شرایطی که  دهد یم

ژنوتیپ شوند استفاده از حیوانات برتر جمعیت 

منجر به کاهش شدیدتری در  مرجعجمعیت  عنوان به

که این امر نیز خواهد شد  ژنگانیارزیابی  درستی

به این دلیل باشد که در شرایطی که تنها از  تواند یم

استفاده شود هرچه  مرجعتر در جمعیت حیوانات بر

واریانس ژنتیکی که در این حیوانات کمتر باشد،  شمار

، شود یمتوجیه  مورد صفت مورد نظر توسط نشانگرها

ارزیابی  درستیآن  در پیو  یابد یمکاهش بیشتری 

 .کاهش بیشتری خواهد یافت ژنگانی

Boligon et al. (2012)  های راهبرداز  بررسیدر 

تحقیق برای انتخاب حیوانات گروه این در  کاررفته به

نشانگری  گذاریاثر برآوردتعیین ژنوتیپ و  برایمرجع 

از  یادشدهاست که در تحقیق  یانب قابلند. کرداستفاده 

تلاقی و مشارکت در  برایحیوانات برتر گروه مرجع 

 98تا  2) شد یم( استفاده ییدتأنسل آینده )گروه 

برتر(. در این تحقیق رکوردهای  درصد از حیوانات

 برآورد برایشدند و این رکوردها  سازی یهشبفنوتیپی 

ند. روند نتایج شدنشانگری استفاده  گذاریاثر

 این بررسینتایج  همسانتحقیق  ایندر  آمده دست به

نیز بالاترین  یادشدهعبارتی در تحقیق بود. به

ه برآورد شد ژنگانیاصلاحی  یها ارزشهمبستگی بین 

 به دست آمداصلاحی واقعی، در شرایطی  یها ارزشو 

انتخابی  طور بهجامعه  تر یفضعکه حیوانات برتر و 

نشانگری  گذاریاثر برآوردتعیین ژنوتیپ و  برای

تحقیق( و  این در 9 راهبرد همساناستفاده شدند )

 راهبرد همسانمرجع ) ةاستفاده از حیوانات برتر جامع

نسبت به انتخاب  تری یینپاتحقیق( عملکرد این در  1

 مرجع نشان داد.  ةتصادفی حیوانات جامع

مشخص  ها که از نتایج موجود در جدول طور همان

در شرایطی که از یک نسل  ها راهبرد همةاست در 

)نسل پنجم(  ییدتأ)نسل چهارم( از گروه  پیش

نشانگری  اثرگذاری برآوردبرای  مرجعگروه  عنوان به

بیشتر از شرایطی بود  ها یابیرزا درستیاستفاده شد 

گروه  عنوان به)نسل اول(  پیشکه حیوانات چهار نسل 

ند. این نتیجه در تحقیقات دیگر شداستفاده  مرجع،

با  ،نشان داد Muir (2007)نیز نشان داده شده است. 



 5 ... درستی بر  مرجع گروه حیوانات انتخاب مختلف های راهبرد تأثیربوستان و همکاران:  

 

نشانگرها،  اثرگذاریگذشت چند نسل پس از برآورد 

ش کاه ژنگانیاصلاحی  یها ارزشبرآورد  درستی

نشانگری برآوردشده برای  اثرگذاریو از کارایی  یابد یم

و لازم است  شود یماصلاحی کاسته  یها ارزش برآورد

نشانگری دوباره برآورد شود. یک دلیل برای  اثرگذاری

نسل بین  شماراین موضوع این است که با افزایش 

پیوستگی  نداشتن ، تعادلییدتأگروه مرجع و گروه 

و در نتیجه از  یابد یمکاهش  QTLبین نشانگر و 

. دلیل دیگر برای شود یمکاسته  ژنگانیارزیابی  درستی

به کار بردن  نتیجةدر  ژنگانیارزیابی  درستیکاهش 

کاهش  تواند یمگروه مرجع،  عنوان بهدورتر  یها نسل

 .باشد ییدتأخویشاوندی بین گروه مرجع و گروه  ةرابط

Wientjes et al. (2013)  ،تأثیر سطح نشان دادند

ارتباط خویشاوندی بین کاندیدای انتخاب و جمعیت 

 تعادل حتی از میزان ها ارزیابی درستیبر  مرجع

نیز بیشتر است.  QTLپیوستگی بین نشانگر و  نداشتن

Hayes (2007)  بیان کرد چنانچه نشانگرهایی که در

 گذاریواقع اثردرند شو استفاده می ژنگانیانتخاب 

QTL های قطعهاثر  برآورد، دادند یمها را نشان 

کافی بود  ها نسل همةکروموزومی در یک نسل برای 

 ها، تعادلQTLولی واقعیت این است که نشانگرها و 

پیوستگی پایین یا متوسط دارند. در طول  نداشتن

ها، باعث کاهش QTLزمان نوترکیبی بین نشانگرها و 

 خواهد شد. GEBVبرآورد  درستی

 
 عنوان جمعیت مرجعایط استفاده از جمعیت نسل اول بهخطای استاندارد( در شر ±. صحت ارزیابی ژنومیک )1جدول 

Table 1. Accuracy of genomic evaluation (± standard error) using generation 1 as reference population 
Percentile (%) and the number of  reference group animals from generation 1 

 50% 

1250 
40% 
1000 

30% 
750 

20% 
500 

10% 
250 

0.77 (0.04) 0.72 (0.04) 0.65 (0.06) 0.55 (0.10) 0.39 (0.06) Strategy 1 
0.82 (0.03) 0.78 (0.04) 0.77 (0.05) 0.74 (0.06) 0.66 (0.06) Strategy 2 
0.83 (0.03) 0.79 (0.04) 0.78 (0.05) 0.76 (0.06) 0.70 (0.05) Strategy 3 

 Animals in generation 5 were validation set *                   باشد.    * گروه تایید شامل حیوانات نسل پنجم می

 
 عنوان جمعیت مرجعهای اول و دوم بهخطای استاندارد( در شرایط استفاده از جمعیت نسل ±. صحت ارزیابی ژنومیک )2جدول 

Table 2. Accuracy of genomic evaluation (± standard error) using generations 1 to 2 as reference population 
Percentile (%) and the number of  reference group animals from generations 1 to 2 

 50% 
2500 

40% 
2000 

30% 
1500 

20% 
1000 

10% 
500 

0.82 (0.02) 0.80 (0.02) 0.75 (0.02) 0.62 (0.03) 0.49 (0.09) Strategy 1 
0.87 (0.01) 0.85 (0.02) 0.84 (0.02) 0.80 (0.03) 0.72 (0.03) Strategy 2 
0.87 (0.02) 0.87 (0.01) 0.85 (0.02) 0.83 (0.02) 0.77 (0.02) Strategy 3 
 Animals in generation 5 were validation set *                                                                                      باشد.      حیوانات نسل پنجم می* گروه تایید شامل 

 

 معیت مرجععنوان جخطای استاندارد( در شرایط استفاده از جمعیت نسل چهارم به ±صحت ارزیابی ژنومیک ) .9 جدول
Table 3. Accuracy of genomic evaluation (± standard error) using generation 4 as reference population 

Percentile (%) and the number of  reference group animals from generation 4 
 50% 

1250 
40% 
1000 

30% 
750 

20% 
500 

10% 
250 

0.82 (0.04) 0.78 (0.04) 0.71 (0.06) 0.61 (0.11) 0.41 (0.10) Strategy 1 
0.85 (0.02) 0.83 (0.03) 0.81 (0.04) 0.77 (0.06) 0.68 (0.05) Strategy 2 
0.86 (0.02) 0.83 (0.03) 0.82 (0.03) 0.80 (0.04) 0.75 (0.03) Strategy 3 

 Animals in generation 5 were validation set *                                                                                      باشد.      * گروه تایید شامل حیوانات نسل پنجم می

 

 بینی یشپ واریانس خطای 2و  1 یها شکل

(PMSE )را در شرایطی که  9تا  1 های راهبرد

گروه  عنوان بهدرصدهای مختلفی از نسل اول و چهارم 

که در  طور همان. دهد یمنشان  ،ندکرداستفاده  مرجع

 بینی یشپواریانس  این نمودارها نیز مشخص است

دیگر بوده است و  راهبردبیشتر از دو  1 راهبردخطای 

 ایةپبر  9و  2 راهبرداز  1 راهبرد درستیبه عبارتی 

است. از نتایج موجود در این  تر یینپااین معیار نیز 

در شرایطی که از نسبت  کرد، داوری توان یم نمودارها

گروه  عنوان به( درصد10کمتری از افراد جمعیت )

 خطای بینی یشپواریانس  استفاده شود تفاوت مرجع

است  هنگامیبسیار بیشتر از  9و  2 راهبردبا  1 راهبرد

( درصد50شتری از افراد جمعیت )که از نسبت بی

 استفاده شود. مرجعگروه  عنوان به
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 عنوان جمعیت مرجع.اول به در صورت انتخاب درصدهای مختلف حیوانات نسل 9تا  1های بینی استراتژیپیش . واریانس خطای1شکل 

 .استیید شامل حیوانات نسل پنجم تأ* گروه 
Figure 1. Prediction mean squared error for strategies 1 to 3 using different percentiles of generation 1 as reference 

population. 

* Validation group includes animals in generation 5 

 

 
عنوان چهارم به درصدهای مختلف حیوانات نسلدر صورت انتخاب  9تا  1های بینی استراتژی. واریانس خطای پیش2شکل 

 جمعیت مرجع.

 .استیید شامل حیوانات نسل پنجم تأ* گروه 
Figure 2. Prediction mean squared error for strategies 1 to 3 using different percentiles of generation 4 as reference 

population. 

* Validation group includes animals in generation 5. 

     

نیز همین روند را دارد.  ها نتایج موجود در جدول

، استفاده از حیوانات 1نتایج جدول  بنا برمثال  طور به

در  مرجع( در گروه 9راهبردجمعیت ) تر یفضعبرتر و 

در  مرجعنسل گروه  عنوان به اولشرایطی که نسل 

 درصد10ه شد در صورت استفاده از نظر گرفت

 91/0 یتا حدودرا  ژنگانیارزیابی  درستیحیوانات، 

 ییتنها بهاستفاده از حیوانات برتر جمعیت نسبت به 

در در همین شرایط  که یدرحال( افزایش داد، 1راهبرد)

تنها به  درستیحیوانات  درصد50صورت استفاده از 

 افزایش یافت. 01/0میزان 

گاوهای نر برتر آزمون نتاج و تعیین البته اهمیت 

نیست  یپوش چشم قابل ژنگانیشده در ارزیابی  ژنوتیپ



 3 ... درستی بر  مرجع گروه حیوانات انتخاب مختلف های راهبرد تأثیربوستان و همکاران:  

 

علت این امر این است که ارزش اصلاحی این  ینتر مهم

دارد  ها دام دیگررا نسبت به  درستیحیوانات بالاترین 

ارزش اصلاحی حیوانات جمعیت  درستیو هرچه 

برای گروه  ژنگانیارزیابی  درستیبیشتر باشد  مرجع

گفت در  توان یمافزایش خواهد یافت. بنابراین  ییدتأ

گاوهای نر برتر آزمون  نکردن هیچ شرایطی انتخاب

 گذاریاثر برآوردتعیین ژنوتیپ و  برایشده  نتاج

. دلیل دیگر اهمیت یستننشانگری معقول و منطقی 

، اریب نبودن مرجعگاوهای نر برتر در جمعیت 

. است ها دامشده برای این  دبرآوراصلاحی  یها ارزش

Dassonneville et al. (2012)  ند که کردعنوان

تیمارهای ترجیحی که روی گاوهای ماده انجام 

که این  هنگامیرا  ژنگانیارزیابی  تواند یم شود یم

حضور داشته باشند تحت  مرجعدر جمعیت  ها دام

قرار دهد و این امر به خاطر اریبی ناشی از این  یرتأث

. تیمارهای ترجیحی اعمال مدیریتی استتیمارها 

هستند که ممکن است برای برخی از گاوها در گله 

گاوها در همان گله انجام  دیگرانجام شود و برای 

شامل تغییر نوع  تواند یمنگیرد. این اعمال مدیریتی 

باشد.  ها دامجایگاه این  تولیدمثلی و یا امانةتغذیه، س

 مرجعگروه  یها دامچنانچه از فنوتیپ  سوی دیگراز 

نشانگری استفاده شود، در مورد  اثرگذاری برآوردبرای 

( استفاده DYDگاوهای نر، انحراف عملکرد دختران )

د که شامل عملکرد متوسط دختران گاوهای نر شو می

سال  ةگل مانندثابت ) یها اثرگذاری ةاست که برای هم

 ها آنمحیطی دائمی و ژنتیک مادران  گذاریفصل(، اثر

)نصف ارزش ژنتیکی افزایشی مادر گاو ماده( تصحیح 

در پی . (Wiggans, 1991  &VanRaden)شده است 

 تواند یمگفت که انحراف عملکرد دختران،  توان یم آن

 که یدرحالعملکرد دام نر را با اریب کم نشان دهد. 

شده برای گاوهای ماده عملکرد  یگیر فنوتیپ اندازه

فنوتیپ مربوط به  مسلمطور به. است ییتنها بهخود دام 

گاوهای ماده دارای اریب بیشتر از انحراف عملکرد 

 های دشواریو این امر یکی از  استدختران گاوهای نر 

برای  مرجعماده در جمعیت  یها داماستفاده از 

یا ارزش است. البته اریب فنوتیپ  ژنگانیارزیابی 

ماده بیشتر در شرایطی وجود دارد  یها داماصلاحی 

ند. به عبارتی شوانتخابی استفاده  طور به ها دامکه این 

مادر  مثال عنوان بهبرتر ) ةماد یها دامکه از  هنگامی

استفاده شود این اریب وجود  مرجعنرها( در جمعیت 

 Ibañez-Escriche & Gonzalez-Recio (2011)دارد. 

بهترین و بدترین  ژنگانیدر ارزیابی بیان کردند 

حیوانات برای صفت مورد نظر بایستی تعیین ژنوتیپ 

شوند، اگر این ارزیابی برای چندین صفت مورد 

استفاده باشد، لازم است یک جمعیت تصادفی با 

 عنوان بهمیانگین فراوانی آللی نزدیک به کل جمعیت 

 این در . نتایج موجودشودمنظور  مرجعجمعیت 

 .کند یم ییدتأپژوهش این نظریه را 

خطای استاندارد( ±)درستی ارزیابی ژنگانی  8جدول 

و در صورت  انتخابی نباشد مرجعرا در شرایطی که گروه 

و دوم، نسل چهارم،  اولی ها نسل، اولاستفاده از نسل 

تا  اولی ها نسلی سوم و چهارم و همة حیوانات ها نسل

 دهد. یمگروه مرجع نشان  عنوان بهچهارم 

ی اصلاحی ژنگانی ها ارزشبالاتر بودن درستی برآورد 

در شرایطی که انتخابی در جمعیت مرجع صورت نگیرد و 

جمعیت مرجع تعیین ژنوتیپ و  عنوان بههمة حیوانات 

(، نسبت به شرایطی که جمعیت 8استفاده شوند )جدول 

 ی انتخاب شوندا گونه بهمرجع از بین حیوانات 

(، به علت بیشتر بودن شمار حیوانات 9تا  1 های جدول)

ی دیگر نیز ها پژوهش. این امر در استدر جمعیت مرجع 

 Zhou etمثال در تحقیق  طور بهبه اثبات رسیده است. 

al. (2013) گاو مادة  2031گاو نر و  40که از  هنگامی

استفاده شدند،  مرجععنوان جمعیت  هلشتاین چینی به

های اصلاحی ژنگانی برای  بینی ارزش درستی پیش

و چربی و پروتئین شیر به ترتیب  های تولید شیر ویژگی

گاو نر از  5211بود و هنگامی  11/0و  15/0، 22/0

جمعیتی که خویشاوندی ژنتیکی به این جمعیت داشت 

، 51/0های یادشده به  یدرستبه گروه مرجع اضافه شد 

از با جامعة مرجع افزایش یافت. در رابطه  91/0و  83/0

تواند باعث افزایش قابلیت اطمینان  یمموارد دیگری که 

ارزش اصلاحی برآوردی شود، استفاده از ترکیب اطلاعات 

تولیدی نژادهای مختلف و یا یک نژاد در مناطق متفاوت 

 ;Brøndum et al., 2011) در جمعیت مرجع است

Hayes et al., 2009)  مواردی که این راهبرد نیز افزون بر

تواند برای بهبود قابلیت اطمینان  یم که به آن اشاره شد

 ی اصلاحی استفاده شود.ها ارزش
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 عنوان گروه مرجعبه های قبل از گروه تایید. صحت ارزیابی ژنومیک )خطای استاندارد( در شرایط استفاده از همه حیوانات نسل8جدول 
Table 4. Accuracy of genomic evaluation (± standard error) using all animals of generations before validation group 

as reference population 
Generation (s) 

 Generations  
1 to 4 

Generations  
3 to 4 

Generation  
4 

Generations  
1 to 2 

Generation  
1 

10000 5000 2500 5000 2500 Number of animals in reference population 

0.94 (0.01) 0.92 (0.01) 0.91 (0.01) 0.91 (0.01) 0.88 (0.01)  

 Animals in generation 5 were validation set *                                                                                      باشد.      * گروه تایید شامل حیوانات نسل پنجم می

 

 کلی گیری یجهنت

( از درصد10مثال  طور بهدر شرایطی که نسبت کمی )

تعیین ژنوتیپ شوند،  مرجعگروه  عنوان بهجمعیت 

 عنوان به ها آنانتخاب حیوانات برتر و تعیین ژنوتیپ 

را  ژنگانیارزیابی  درستی تواند یم مرجعجمعیت 

واریانس  بکاهد. در چنین شرایطی بخش مهمی از

ژنتیکی برای صفت موردنظر توسط نشانگرها شناسایی 

ی از حیواناتی شماردر این شرایط چنانچه  د.شو نمی

و در  ژنوتیپ که از نظر ژنتیکی برتر نیستند نیز تعیین

ه نشانگری استفاد اثرگذاری برآوردبرای  مرجعجمعیت 

افزایش داد. چنانچه را  ها یابیارز درستی توان یمند شو

جمعیت مرجع تعیین  عنوان بهنسبت زیادی از حیوانات 

ژنوتیپ شوند حضور حیواناتی که از نظر ژنتیکی برتر 

نیستند در جمعیت مرجع، اهمیت کمتری دارد. البته 

شایان بیان است که در همة شرایط وجود گاوهای نر برتر 

آزمون نتاج و تعیین ژنوتیپ شده در جمعیت مرجع )به 

ی اصلاحی( در ارزیابی ها ارزشدلیل درستی بالای 

 ی نیست.پوش چشم قابلژنگانی 

 

 سپاسگزاری

دانشگاه محقق  مقاله حاضر حاصل طرح تحقیقاتی

تعیین استراتژی مناسب برای ”اردبیلی با عنوان 

جامعه مرجع در ارزیابی ژنومیک گاوهای  انتخاب

بوده و بدین وسیله  1939مصوب تیرماه سال “ شیری

 ،های مالی معاونت پژوهشی این دانشگاه از حمایت

 گردد. تشکر و قدردانی می
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