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 چکیده

 GBLUP (Genomic Best Linear Unbiasedبا استفاده از مدل ژنگانی اصلاحی هایارزش صحت برآورد پژوهش این از هدف

Prediction) با سنتی روش با آن مقایسۀ و (BLUP) شجره بدون و (BLUP_noPed) تحقیق، این در بود. ایرایانه همانندسازی به وسیله 
 گرفته نظر در جایگاه 45000 (SNP) نشانگرها شمار و 3000 هاQTL شمار که شد سازیهمانند یا گونه به کروموزوم جفت سی با ژنگانی
 مقادیر و رأسی 2000 و 1000 مرجع جمعیت دو رأسی، 1000 و 100 رمؤث جمعیت دو شامل مختلف هایفرض پیش همچنین شدند.

 خطا مربعات میانگین و اریبی، صحت معیارهای از هامدل مقایسۀ برای و شد بررسی (50/0) بالا و (30/0) متوسط (،05/0) پایین پذیری وراثت
 همۀ در یافت؛ افزایش ژنگانی و سنتی هایروش در حیاصلا هایارزش صحت پذیری،‌وراثت افزایش با ،داد نشان نتایج .گردید استفاده

 بالاتر پذیریوراثت در بهتری عملکرد ژنگانی روش اما داشت؛ BLUP_noPed مدل به نسبت بیشتری صحت GBLUP مدل ها فرض پیش
 میزان به گانیژن اصلاحی هایارزش صحت کاهش به منجر 1000 به 100 از مؤثر جمعیت افزایش .داشت BLUP سنتی روش به نسبت

 نسبت حیوان 2000 به 1000 از مرجع جمعیت افزایش با اما نداشت. سنتی هایروش اصلاحی هایارزش صحت بر تأثیری ولی شد؛ درصد11
 نسبت ژنگانی روش برآورد( )کم اریبی های فرض پیش همۀ در اگرچه .یافت بهبود درصد5 نمیزا به ژنگانی اصلاحی هایارزش صحت بهبود

 سنتی روش به نسبت ژنگانی روش در خطا مربعات میانگین پذیری،وراثت و مرجع جمعیت ۀانداز افزایش با اماّ بود؛ بیشتر سنتی هایروش به
BLUP مدل بنابراین یافت. کاهش GBLUP شود. استفاده شجره بدون های جمعیت در برتر حیوانات انتخاب برای تواندمی 

 
 .پذیری، وراثتسازیهمانند صحت،جمعیت مؤثر،  ژنگانی، انتخاب کلیدی: هایواژه
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ABSTRACT 

The aim of this study was to estimate the accuracy of genomic breeding values using GBLUP (Genomic Best Linear 
Unbiased Prediction) model and compare it with the traditional method with (BLUP) and without (BLUP_noPed) 
pedigree by computer simulation. In this study, a genome with 30 pairs of chromosomes, 3000 QTL and 45000 
marker (SNP) was simulated. The different scenarios including two effective population of 100 and 1000 animals, 
two reference population size of 1000 and 2000 animals and three heritabilities, low (0.05), medium (0.30) and high 
(0.5)  were investigated. The criteria were accuracy, bias and mean square error (MSE) of breeding value to compare 
traditional and genomic methods. The results showed that the accuracy of breeding values increased with increasing 
heritability. GBLUP mehtod was more accurate than BLUP_noPed in all scenarios and the former model had more 
performance in higher heritability compared with BLUP model. The accuracy of genomic breeding values decreased 
about 11% with increasing effective population size 100 to 1000; however, the accuracy of traditional methods was 
not affected by changing effective population size. Increasing the reference population size 1000 to 2000, the 
accuracy of genomic breeding values was improved by 5%. Although, the bias (underestimate) was higher for 
genomic than traditional methods in all scenario; but the MSE of breeding values was lower for GBLUP than BLUP 
model with increasing reference population size and heritability. Therefore, GBLUP method can be used to select top 
animals in populations without pedigree. 
 
Keywords: Accuracy, effective population, genomic selection, heritability, simulation. 
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 مقدمه

 معرض در و بومی هایگونه از بسیاری در طورمعمول به

 این بر افزون ندارد. وجود هاآن برای ایشجره انقراض

 باشد. نداشته را لازم صحت موجود شجره که است ممکن

 اقتصادی صفات برای هادام نژاد اصلاح شرایطی چنین در

 ندسودم تواندمی )ژنومی( ژنگانی هایداده از استفاده با

 بر ها حیوان و (Nejati-Javaremi et al., 1997) شود واقع

 شوند انتخاب آینده های نسل برای ژنگان های داده یۀپا

 معروف (Genomic Selection) ژنگانی انتخاب به که

  (.Meuwissen et al., 2001) است

 که هستند ایپیچیده صفات اقتصادی صفات

 ۀنظری یۀپا بر و هداشت ایپیوسته توزیع طورمعمول به

 شمار اب (Infinitesimal model) نهایتبی مدل

 ,Fisher) شوندمی کنترل کوچک اثر با ژن نامحدودی

 را صفات این که ییها ژن شناسایی بنابراین (.1918

 نبود صورت در است. دشوار بسیار کنندمی کنترل

 (Linkage disequilibrium (LD)) پیوستگی تعادل

 کمی صفات هایجایگاه و رهانشانگ بین مناسب

(Quantitative traits loci (QTL)) هرگونه بدون 

 ژنگانی اصلاحی هایارزش توانمی هاQTL از یا داده

(Genomic estimated breeding value (GEBV)) 

 اگرچه کرد. برآورد نشانگرها از استفاده با را ها حیوان

 هاQTL های داده از استفاده که است شده گزارش

 شود اصلاحی هایارزش صحت افزایش باعث تواندمی

(Gao et al., 2015.)  

 های بررسی در امروزه که هایینشانگر ترینمهم از

 تک یها یچندشکل شودمی استفاده وفور به ژنگانی

 Single nucleotide polymorphisms) نوکلئوتیدی

(SNPs)) هاینشانگر .است SNP در فراوانی دلیل به 

 در ها آن از استفاده و دهینمره سادگی و گانژن سطح

 پیشبرد در مهمی نقش ژنوتیپی ارتباط تعیین

  (.Naghavi et al., 2007) دارند ژنگانی های بررسی

 عنوان به اصلاحی هایارزش (Accuracy) صحت

 اقتصادی صفات انتخاب به پاسخ در کلیدی عامل یک

 برآورد بنابراین (.Falconer & Mackey, 2005) است

 یها برنامه های هدف از یکی اصلاحی هایارزش صحت

  شود.می قلمداد یبهنژاد

 هایارزش (Traditional method) سنتی روش در

 و (فنوتیپی) پدیدگانی هایداده یۀپا بر افراد اصلاحی

 از استفاده با و شجره همراه به هاآن خویشاوندان یا

 بهترین ویژگی که (Henderson, 1984) مختلط مدل

 Best linear unbiased) خطی نااریب ینیب شیپ

prediction (BLUP)) چهاگر شوند.می برآورد داشته 

 را ایگسترده هایپیشرفت است توانسته سنتی روش

 مهم صفات از بسیاری برای مختلف هایزمینه در

 هایروش به نسبت روش این اماّ کند فراهم اقتصادی

 Daetwyler) آمیزیخویش نرخ افزایش باعث ژنگانی

et al., 2007)، ۀفاصل و نتاج آزمون هایهزینه افزایش 

 در این بر افزون شود.می (Schaeffer, 2006) نسل

 تلاقی از ناشی فرزندان اصلاحی ارزش سنتی ارزیابی

 به تولد زمان در تنی( برادران -)خواهر ماده و نر یک

 نیکسا مندلی یریگ نمونه نگرفتن نظر در دلیل

 این از بسیاری تواندمی ژنگانی انتخاب اما هستند.

  سازد. مرتفع را هامحدودیت

 ژنگانی یها روش در اصلاحی ارزش صحت میزان

 هاQTL شمار و توزیع آماری، روش مانند یهای عامل به

(Abdollahi- Arpanahi et al., 2012)، حیوان شمار 

 و پژنوتی یا نژادگان دارای )جمعیت مرجع جمعیت در

 ,.Meuwissen et al., 2001; Saatchi et al) پدیدگان(

 و (Foroutanifar, 2016) صفت پذیریوراثت ،( 2010

  دارد. بستگی (Detwyler et al., 2010) مؤثر جمعیت

 دارد وجود ژنگانی ارزیابی برای مختلفی هایروش 

 بیزی هایروش توانمی هاآن نیتر مهم از که

(Bayesain approches) (Habier et al., 2011) و 

 برد. نام را GBLUP (van Raden, 2008) روش

 و سازیهمانند هایداده از استفاده با هاپژوهش

 توسط شده کنترل صفات در ،داد نشان واقعی های داده

 بزرگ هایژن تأثیر تحت که صفاتی یا ژن کمی شمار

 GBLUP به نسبت بیزی هایروش هستند اثرگذار

 ژن زیادی شمار توسط که صفاتی اما ند؛دار برتری

 است ناچیز روش دو در صحت تفاوت شوندمی کنترل

(Daetwyler et al., 2010; Zhang et al., 2010; 

Clark et al., 2011; Mehrban et al., 2017.) بیشتر 

 سوی از و هستند ژنی()پلی چندژنی اقتصادی صفات

 )مانند راث بزرگ هایژن تأثیر تحت صفات در دیگر

 مرجع جمعیت افراد شمار افزایش با شیر( چربی درصد
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 GBLUP روش به نسبت بیزی هایروش برتری میزان

 این بر افزون (.Gao et al., 2015) یابدمی کاهش

 که داد تغییر یا گونه به را GBLUP روش توان‌می

 بگیرد نظر در نشانگر هر برای را متفاوتی هایوزن

(Wang et al., 2012) همسان صحت دارای و 

 ژن کمی شمار کنترل تحت صفات در بیزی های‌روش

 Tiezzi et) شود اثر بزرگ یها ژن تأثیر تحت صفات یا

al., 2015.) روش همچنین GBLUP و ترینساده از 

 نژاد اصلاح در ژنگانی ارزیابی هایروش ترین کاربردی

 بیشتری برتری نیز محاسبات سرعت نظر از و است دام

  .(Neves et al., 2012) دارد بیزی هایروش به نسبت

 قرمز گاو مانند نژادهایی در واقعی هایداده از

 آنگوس گوشتی گاو (،Luan et al., 2009) نروژی

(Saatchi et al., 2011،) هانو گوشتی گاو (Mehrban 

et al., 2017،) گوسفند (Daetwyler et al., 2012; 

Baloche et al., 2014) هلشتاین شیری گاو و (Gao 

et al., 2015; Tiezzi et al., 2015) برآورد برای 

 به دسترسی .است شده استفاده اصلاحی ارزش صحت

 افراد کردن ژنوتیپ زیاد ۀهزین دلیل به واقعی هایداده

 و بررسی یسوی از و بوده دشوار موارد از بسیاری در

 نیست ممکن هاآن کمک به هاروش برخی ۀتوسع

(Abdollahi- Arpanahi et al., 2012.) حالی در این 

 به شده، سازیهمانند هایداده از استفاده که است

 اصلاح کاربردی هایجنبه از برخی بررسی امکان دلیل

 یک تواندمی چندین سناریو همزمان ارزیابی و نژاد

 نتایج ۀمقایس با .باشد هازمینه این در سودمند راهکار

 توانمی واقعی هایداده با شده سازیهمانند هایداده

 آورد دست به صفت ۀصحن پشت از مناسبی اطلاعات

(Habier et al., 2011; Abdollahi- Arpanahi et al., 

 ارزش صحت میزان توانمی این بر افزون (.2012

 را سازیهمانند هایداده از ناشی ةبرآوردشد اصلاحی

 هایداده از آمده دست به اصلاحی ارزش به ای اندازه تا

 ۀتوسع باعث خود عمل این که کرد تر نزدیک واقعی

 روی تأثیرگذار های عامل بهتر شناخت و ها معادله

 Daetwyler et) شد خواهد اصلاحی هایارزش صحت

al., 2010.) مثال عنوان به Daetwyler et al. (2010) 

 صحت بین اختلاف هایعلت از یکی ،کردند بیان

 برای همسان شرایط در گانیژن اصلاحی هایارزش

 تواندمی واقعی و سازیهمانند از آمده دست به هایداده

 افزایشی ژنتیکی واریانس کامل نکردن توجیه دلیل به

 باشد. نشانگرها توسط

 زمینه این در شده سازیهمانند هایپژوهش بیشتر

 گرفته صورت نشانگر و کروموزوم محدودی شمار با

 هایارزش صحت ازحد شیب برآورد به منجر که است

 است شده واقعی هایداده با مقایسه در اصلاحی

(Meuwissen et al., 2001; Abdollahi- Arpanahi et 

al., 2012; Foroutanifar, 2016.) از بررسی این در اما 

 نشانگر 45000 حدود و کروموزوم جفت سی شمار

 .شد استفاده اصلاحی هایارزش صحت برآورد برای

 از استفاده با اصلاحی هایارزش صحت این بر افزون

 شجره های داده از استفاده بدون سنتی روش

(BLUP_noPed) شجره از استفاده با و (BLUP) 

 ژنگانی هایداده از استفاده عملکرد میزان تا شد برآورد

 هایارزش صحت صورت به یادشده حالت دو به نسبت

 بررسی مختلف هایفرض پیش در )ژنگانی( اصلاحی

 تواندمی پژوهش این از آمده دست به هاییافته د.شو

 در بومی هایدام نژاد اصلاح برای را روشنی بینش

 دهد. قرار گراناصلاح اختیار

 

 هاروش و مواد
 جمعیت ساختار سازیهمانند

 Historic) تاریخی جمعیت سازیهمانند برای

population) مؤثر جمعیت و) 100 مؤثر جمعیت با 

 حیوان (500) 50 و نر حیوان (500) 50 (،1000

 ایجاد برای نسل 1000 برای تصادفی صورت به ماده

LD بین SNPو ها QTLدر شدند. داده آمیزش ها 

 شمار (Expanded population) جمعیت بسط ۀمرحل

 اما رسید رأس 1000 به دیگر نسل پنج طول در ماده

 و 100) مؤثر جمعیت حالت دو هر در نرها شمار

 در بنابراین شد. گرفته نظر در رأس 100 (1000

 شمار (-1) جمعیت بسط ۀمرحل نسل آخرین

 رأس 100 و 1000 ترتیب به نر و ماده های حیوان

 از حیوان 2000 با مرجع جمعیت ایجاد برای بودند.

 برای اما .شد استفاده (-1) اخیر نسل های حیوان همۀ

 ماده انحیو 500 حیوان،1000 با مرجع جمعیت ایجاد

 و انتخاب -1 نسل از تصادفی صورت به نر حیوان 50 و
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 )تا بعد به آن از که صفر( )نسل دادند تشکیل را نسلی

 .شد ثبت شجره و یپدیدگان رکوردهای (ده نسل

 آمیزش هر در و شد گرفته نظر در تصادفی هاآمیزش

 بنابراین شدند. متولد ماده( یک و نر )یک فرزند دو

 50 و ماده 500 فرد، 1000 مرجع تجمعی ایجاد برای

 1000 و انتخاب تصادفی صورت به صفر نسل از نر

 یک نسل و شدند متولد نر( 500 و ماده 500) فرزند

 جمعیت تشکیل برای همسان ۀگون به و آمد وجود به

 داده آمیزش نر 100 و ماده 1000 فرد، 2000 مرجع

 و نر 1000) فرزند 2000 ایجاد به منتج که شدند

 افراد از درصد10 بعد به یک نسل از شد. ماده( 1000

 کار این و کردند آمیزش هاماده با تصادفی صورت به نر

 مدل سه هر در یافت. ادامه ده نسل تا

BLUP_noPed، BLUP و GBLUP عنوان به ده نسل 

 نظر در د(دارن یپدیدگان رکورد که )نسلی تأیید نسل

 نه نسل (GBLUP) ژنگانی ارزیابی در شد. گرفته

 و یپدیدگان رکورد دارای )جمعیت مرجع جمعیت

 مدل ژنتیکی ارزیابی برای اما داد تشکیل را (نژادگانی

BLUP رکوردهای و ده نسل تا صفر نسل شجره از 

 BLUP_noPed مدل و نه نسل تا صفر نسل یپدیدگان

 نه نسل پدیدگانی رکوردهای و ده نسل شجرة از

 شد. استفاده

 

 پدیدگان و انژنگ سازیهمانند

 طول به هرکدام) کروموزم جفت سی شامل ژنگانی

 45000 و QTL عدد 3000 با مورگان(سانتی 100

 دو هاSNP و هاQTL شد. سازیهمانند SNP نشانگر

 و شدند گرفته نظر در (5/0 اولیۀ فراوانی )با اللی

 نظر در تصادفی صورت به ژنگان روی هاآن موقعیت

 برای (recurrent) ریتکرا جهش نرخ شد. گرفته

QTLو ها SNP5/2 × 10-3 و 5/2 × 10-5 ترتیب به ها 

 همچنین (.Meuwissen et al., 2001) شد فرض

 آور( )کراسینگ نوترکیبی میزان و صفر ژنوتیپی خطای

 تصادفی صورت به آن موقعیت و پواسن تابع یۀپا بر

 شمار میانگین شد. گرفته نظر در ژنگان روی

QTL شده جداسازی های (Segregated QTL) برای 

 1000 و 100 مؤثر جمعیت در مختلف هایحالت

 ،هاQTL گذاریاثر بود. 2780 و 537 ترتیب به

  شکل فراسنجۀ با گاما توزیع از و افزایشی

 افزایشی ژنتیکی واریانس به رسیدن برای و  گیری نمونه

 شد داده (Scale) مقیاس تغییر 100 با برابر ()

(Sargolzaei & Schenkel, 2009). اصلاحی ارزش 

 شد: محاسبه زیر رابطۀ یۀپا بر (TBV) حقیقی

(1)  
 

 برای حقیقی اصلاحی ارزش TBVi بالا رابطۀ در

 ajl و هاQTL و هاالل شمار ترتیب به q و l ام،i حیوان

 است. امj جایگاه در امl الل برای QTL اثر

 پذیری وراثت میزان یۀپا بر دگانیپدی واریانس میزان

 ،پدیدگان ایجاد برای همچنین آمد. دست به ()

 ،05/0) صفت پذیری وراثت مختلف هایدامنه یۀپا بر

 نظر در )صفر () جمعیت میانگین (،50/0 و 30/0

 با نرمال توزیع )از (e) مانده باقی میزان و شد(  گرفته

 ارزش به ( واریانس و صفر میانگین

  شد:  اضافه (2) رابطۀ بر بنا فرد هر واقعی اصلاحی

(2)  
 

 جمعیت اصلاحی هایارزش بینیپیش و برآورد برای

 از GBLUP و سنتی روش دو هر در تأیید و مرجع

 روش در که تفاوت این با شد؛ استفاده (3) مدل

GBLUP خویشاوندی ماتریس یجا به A لمد در 

  .شد استفاده G ژنگانی ماتریس از مختلط

(3 )  
 

 بردار 1 ،موردنظر صفت پدیدگانی بردار y بالا رابطۀ در

 هایارزش بردار u جمعیت، میانگین μ یک، عدد

 اثر برای طرح ماتریس Z و مانده باقی بردار e اصلاحی،

  .است حیوان تصادفی
 Van) ژنگانی ماتریس ایجاد برای (4) رابطۀ از

Raden, 2008) افزارنرم از آن کردن معکوس برای و 
preGSf90 (Aguilar et al., 2014) شد: استفاده 

(4)  
 

 برای دو و صفر )کد ژنوتیپی ماتریس M الاب رابطۀ در

 یا ناخالص برای یک کد و هاهموزیگوت یا خالص

 کمیاب اللی فراوانی ماتریس P ها(،هتروزیگوت
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(Minor allelic frequency (MAF)) و pi میزان 

MAF نشانگر برای iاست ام.  

 از ژنگان و جمعیت ساختار سازیهمانند برای

 QMSim (Sargolzaei & Schenkel, 2009) افزارنرم

 با اصلاحی هایارزش بینیپیش و برآورد برای و

 مدل سه هر در مختلط های معادله از استفاده

BLUP_noPed، BLUP و GBLUP افزارنرم از 
BLUPF90 (Misztal et al., 2002) در شد. استفاده 

 و 01/0 از کمتر MAF با نشانگرهایی GBLUP روش

 )از انتظار مورد و شده مشاهده هاناخالص انحراف

 یۀپا بر 15/0 از بیشتر واینبرگ( -هاردی تعادل

 پنجاه فرض پیش هر شدند. حذف افزار نرم فرض شیپ

 میانگین و (Bias) بیاری صحت، میانگین و شد تکرار بار

 هایارزش (Mean square error (MSE)) خطای مربعات

 مؤثر جمعیت سطح دو با بنابراین شد. محاسبه اصلاحی

 و1000) مرجع جمعیت سطح دو (،1000 و 100)

 (50/0 و 30/0 ،05/0) پذیری وراثت سطح سه و (2000

 تکرار بار پنجاه هاآن از هرکدام که مختلف فرض پیش 12

 شد. ررسیب و

 خطی همبستگی از اصلاحی هایارزش صحت

 برآوردشده اصلاحی هایارزش بین پیرسون

((G)EBV) واقعی اصلاحی هایارزش و (True 

breeding value (TBV)) میزان شد. آمده دست به 

 شده برآورد اصلاحی هایارزش رگرسیون یۀپا بر اریبی

((G)EBV) حقیقی اصلاحی هایارزش روی (True 

breeding value (TBV)) و آمد دست به MSE یۀپا بر 

 شد: محاسبه (5) رابطۀ

(5 )  

 
 جمعیت افراد شمار n و ام i حیوان i بالا ۀرابط در

 است. تأیید

 

 بحث و نتایج

 بر گذارتأثیر های عامل از یکی عنوان به پذیریوراثت

 خاص پذیریوراثت و است اصلاحی ارزش صحت

 به نسبت افزایشی ژنتیکی نسواریا سهم دهندة نشان

 میزان افزایش با داد، نشان نتایج است. پدیدگانی واریانس

 در افراد شمار گرفتن نظر در بدون و پذیریوراثت

 ارزش صحت میزان مرجع، جمعیت یا مؤثر جمعیت

 و BLUP_noPed) سنتی روش دو هر در اصلاحی

BLUP) و GBLUP بین بیشتر ارتباط دلیل به (G)EBV  

 دو مقایسۀ .(Mrode, 2005) یافت افزایش دیدگانپ و

 (BLUP_noPed) بدون و (BLUP) با سنتی روش

 در هاآن اختلاف افزایش دهندة نشان شجره از استفاده

 نشان سنتی روش دو مقایسۀ بود. پایین هایپذیریوراثت

 صحت (،BLUP) شجره های رابطه از استفاده داد،

 057/0 و 096/0 ،133/0 میزان به را اصلاحی های ارزش

 50/0 و 30/0 ،05/0 هایپذیری وراثت در ترتیب به

  دهد. می افزایش

در روش سنتی اهمیت شجره در  گرید عبارت به

های پایین به دلیل کاهش ارتباط بین پذیریوراثت

( بیشتر است. این در Mrode, 2005) EBVپدیدگان و 

نسبت به مدل  GBLUPکه مدل ژنگانی  است یحال

BLUP_noPed  05/0پذیری برای وراثت 130/0برتری ،

-برای وراثت 140/0و  30/0پذیری برای وراثت 156/0

های  دارد. میزان اختلاف صحت ارزش 50/0پذیری 

-وراثت و ژنگانی در BLUPاصلاحی بین روش سنتی 

(. میزان افزایش 1های بالاتر آشکارتر بود )نمودار پذیری

نی نسبت به روش سنتی های اصلاحی ژنگاصحت ارزش

BLUP 060/0ترتیب  به 5/0و  3/0های  پذیریدر وراثت 

بین دو  05/0پذیری  آمد، اما در وراثت  دست به 084/0و 

روش اختلاف بسیار ناچیزی وجود داشت )حدود 

، صحت ها نشان داد(. نتایج برخی از پژوهش003/0

یر پذیری کم نیز چشمگارزیابی ژنگانی در صفاتی با وراثت

در گاو شیری  طورمعمول بهها این پژوهش درواقعاست. 

صورت گرفته است که هر گاو نر شمار بسیار زیادی 

دختر داشته و این امر باعث شده است که صحت ارزش 

( بسیار BLUPها با استفاده از روش سنتی )اصلاحی آن

های اصلاحی بالا باشد که منجر به استفاده از این ارزش

  یا DYD صورت بهار پدیدگان شده )برد عنوان به

EBVهای اصلاحی ( و باعث افزایش صحت ارزش

 Luan et)شود های پایین پذیریژنگانی حتی در وراثت

al., 2009; Guo et al., 2010; Saatchi et al., 2011;. 

Koivula et al., 2012; Gao et al., 2015) . از

لاحی های اصارزشراهکاری دیگر برای افزایش صحت 
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های پایین، استفاده از پذیری ژنگانی در وراثت

 (Foroutanifar, 2016)ی چند صفتی ها لیوتحل هیتجز

و یا دستیابی به شمار زیادی فرزند به ازای هر والد )نر 

منجر به  تواند یمیا ماده( در جمعیت مرجع است که 

های اصلاحی ژنگانی حتی در افزایش صحت ارزش

 ;Luan et al., 2009)ین شود های پایپذیری وراثت

Guo et al., 2010) شایان توجه است که روش ژنگانی .

صحت بیشتر از روش سنتی بدون شجره 

(BLUP_noPedدر همۀ وضعیت ) های مورد بررسی

پذیری پایین دارد. این در حالی است که در وراثت

های اصلاحی روش ژنگانی ( میزان صحت ارزش05/0)

( BLUPتی با شجره )کمی کمتر از روش سن

بینی شد؛ اما نکتۀ بسیار مهمی که باید با آن  پیش

از  GBLUP توجه داشت این است که در مدل

 9و شجرة ژنگانی دو نسل ) 9های پدیدگانی نسل  داده

از شجرة معمولی نسل صفر  BLUP( و در مدل 10و 

های پدیدگانی نسل صفر تا نسل نه تا نسل ده و داده

 دن صحت استفاده شده است.آور دست بهبرای 

 

 
 از استفاده بدون BLUP هایمدل برای تکرار پنجاه از آمده دست به ((SD) معیار انحراف ±) اصلاحی هایارزش صحت میانگین .1 نمودار

 (Np) مرجع جمعیت درمتفاوت  هایحیوان شمار و (Ne) مؤثر جمعیت پذیری،وراثتدر  GBLUP و BLUP (،BLUP_noPed) شجره
Figure 1. The average accuracy of breeding values (± standard deviation (SD)) obtained from 50 replicates for BLUP 

with no pedigree information (BLUP_noPed), BLUP and GBLUP models in different heritabilities, effective (Ne) and 

reference population size (Np). 
 

Zhang et al. (2010) خود بررسی نتایج در 

 ژن 1000 کنترل تحت صفتی اگر که کردند گزارش

 جمعیت و مؤثر جمعیت و بوده کروموزم( 5 )روی

 صحت باشد، فرد 1000 و 100 ترتیب به مرجع

 روش از استفاده با ژنگانی اصلاحی های ارزش

GBLUP در است.76/0 با برابر 50/0 پذیریوراثت در 

 و مؤثر )جمعیت نهمسا شرایط در و تحقیق این

 و فرد 1000 و 100 ترتیب به مرجع جمعیت

 اصلاحی هایارزش صحت میزان (5/0 پذیری وراثت

 صحت شدن کمتر علت (.1 )نمودار آمد دست به 65/0

 .Zhang et al بررسی به نسبت پژوهش این در

 45000) هاSNP بیشتر شمار دلیلبه تواندمی (2010)
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 روش از استفاده با باشد. نشانگر( 5000 برابر در

GBLUP شده سازیهمانند هایداده و .Guo et al. 

 30/0 و 05/0 پذیریوراثت در ،دادند نشان (2010)

 ترتیب به ژنگانی اصلاحی هایارزش صحت میزان

 این نتایج از بیشتر که آمد  دست به 69/0 و 38/0

 شمار دلیل به تواندمی تفاوت این علت است. بررسی

 رأس 30) نر گاو هر از آمده دست به انفرزند بیشتر

 و بررسی( این در فرزند رأس 20 با مقایسه در دختر

 گرفته منشأ پدیدگان بردار تعریف چگونگی همچنین

 گاو روی که Guo et al (2010). بررسی در باشد.

 های ارزش از پدیدگان بردار گرفت صورت شیری

 مدل از آمده دست به نر گاوهای (EBV) سنتی اصلاحی

BLUP صحت بردار این نتیجه در که آمد  دست به 

 نتایج در دارد. پدیدگان بردار به نسبت بیشتری

 تحت که صفاتی برای شد گزارش دیگر پژوهشی

 مرجع و مؤثر جمعیت با هستند ژن 500 کنترل

 از پذیری وراثت افزایش فرد 1000 و 100 ترتیب به

 هایارزش صحت افزایش به منجر 60/0 به 10/0

 ,Foroutanifar) شودمی 74/0 به 46/0 از اصلاحی

 داد نشان Daetwyler et al. (2010) پژوهش .(2016

 با است ژن 1887 حدود تأثیر تحت که صفتی در

 که هنگامی فرد 1000 مرجع و مؤثر جمعیت

 هایارزش صحت میزان است 3/0 صفت پذیری وراثت

 بررسی این نتایج در که است 51/0 ژنگانی اصلاحی

 یۀپا بر Gao et al. (2015) نتایج آمد. دست به 49/0

 اصلاحی ارزش صحت داد، نشان واقعی هایداده

 هاییاخته امتیاز از بیشتر شیر تولید صفت ژنگانی

 تواندمی آن هایعلت از یکی که است بدنی

 امتیاز به نسبت شیر تولید بیشتر پذیری وراثت

 Lund et al. (2009) همچنین باشد. بدنی های یاخته

 گاو از آمده دست به ژنگانی هایداده لیوتحل هیتجز با

 صحت میزان بین قوی ارتباط که دریافتند نروژی قرمز

 دارد. وجود پذیریوراثت و ژنگانی اصلاحی هایارزش

 بسیار صحت خود، بررسی نتایج در محققان این

 با مقایسه در تولیدمثل و سلامت صفات در را کمتری

 .Forneris et al بررسی آوردند. دست به تولیدی صفات

 )پنج شده سازیهمانند هایداده از استفاده با (2016)

 روش که داد نشان نشانگر( 16000 و کروموزوم

 سنتی روش به نسبت بیشتری صحت 04/0 ژنگانی

 3668 شمار روی .Saatchi et al (2011) نتایج دارد.

 بین در که داد نشان آمریکایی آنگوس گوشتی گاو

 ژنگانی روش صحت میزان بررسی مورد صفت شانزده

 همچنین بود. والدین میانگین از بیشتر صفت نه در

 لاشۀ صفت نه روی .Daetwyler et al (2012) نتایج

 روش که است آن گویای گوسفند نژاد چندین

GBLUP داشت. صفت هشت در بیشتری صحت 

 شیری گاو در اقعیو هایداده از آمده دست به هاییافته

 بیشتر برای GBLUP روش از استفاده دهد،می نشان

 کارآمد خود چندژنی ماهیت دلیل به موردنظر صفات

 ;Hayes et al., 2009; Luan et al., 2009) است

Wang et al., 2014). شودمی مشاهده که گونههمان 

 نداشت. اریبی میزان بر تأثیری پذیریوراثت افزایش

 ((Underestimate) برآورد )کم اریبی ژنگانی روش

 داشتند BLUP سنتی روش به نسبت (04/0) بیشتری

 به تواندمی ژنگانی روش بیشتر اریبی (.a-2 )نمودار

 برای پایه جمعیت اللی فراوانی نگرفتن نظر در دلیل

 Legarra et) باشد ژنگانی خویشاوندی ماتریس تشکل

al., 2014.) آخر نسل دو اللی یفراوان از بررسی این در 

 ژنگانی خویشاوندی ماتریس تشکیل برای (10 و 9)

 عمل در پایه جمعیت اللی فراوانی چون شد استفاده

 MSE میزان ها فرض پیش همۀ در است. ناشناخته

 BLUP-noPed سنتی روش از کمتر ژنگانی روش

 05/0 صفت پذیریوراثت کههنگامی اما آمد. دست به

 از بیشتر ژنگانی روش در طاخ مربعات میانگین بود

 با که یدرصورت آمد.  دست به BLUP سنتی روش

 اصلاحی هایارزش MSE میزان پذیریوراثت افزایش

 برآورد BLUP سنتی روش از کمتر ژنگانی روش در

 واقعی هایداده از آمده دست به نتایج .(b-2 )نمودار شد

 میزان Luan et al. (2009) است. ضیضدونق باره نیدرا

 را پروتئین و چربی شیر، تولید صفات برای اریبی

 کردند. گزارش 080/1 و 075/1 ،037/1 ترتیب به

 است آن کنندة بیان Meuwissen et al (2015). نتایج

 روش به نسبت کمتری اریبی میزان سنتی روش که

 میزان خود بررسی نتایج در محققان این دارد. ژنگانی

 و پروتئین چربی، ،شیر تولید صفات برای را اریبی

 و 94/0 ،91/0 ،97/0 ترتیب به بدنی هاییاخته امتیاز
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 GBLUP روش در که یدرصورت کردند، گزارش 79/0

 ترتیب به صفات این برای اریبی میزان یا مرحله تک

 نتایج در آمد.  دست به 64/0 و 80/0 ،89/0 ،81/0

 داده نشان Su et al. (2012) توسط شده انجام پژوهش

 و چربی شیر، تولید صفات برای اریبی یزانم شد،

 86/0 و 95/0 ،84/0 ترتیب به سنتی روش در پروتئین

 84/0 و 96/0 ،86/0 ترتیب به GBLUP روش برای و

 تولیدی صفات برای اریبی میزان درواقع که شد برآورد

 دیگری بررسی نتایج در .است یکسان روش دو هر در

 تولیدی صفات برای فرانسوی گوسفند نژاد روی که

 نمرة و پروتئین درصد چربی، درصد شیر، تولید شامل

 BLUP روش در اریبی شد انجام بدنی ای یاخته

 در اما شد برآورد 81/0 و 85/0 ،10/1 ،63/0 ترتیب به

 73/0 و 90/0 ،93/0 ،75/0 ترتیب به GBLUP روش

 .Masuda et al .(Baloche et al., 2014) آمد دست به

 در ،کردند گزارش خود بررسی یجنتا در (2016)

 از کمتر ژنگانی روش اریبی امریکا هلشتاین گاوهای

   است. سنتی روش

 

 
 تکرار پنجاه از آمده دست به ((SD) معیار انحراف ±) اصلاحی هایارزش (b) خطای مربعات میانگین و (a) اریبی میانگین .2 نمودار

 شمار و (Ne) مؤثر جمعیت پذیری،وراثت در GBLUP و BLUP (،BLUP_noPed) شجره از استفاده بدون BLUP هایمدل برای

 (Np) مرجع جمعیت در های متفاوتحیوان
Figure 1. The average of bias and MSE of breeding values (± standard deviation (SD)) obtained from 50 replicates 

for BLUP with no pedigree information (BLUP_noPed), BLUP and GBLUP models in different heritabilities, 

effective (Ne) and reference population size (Np). 
 

های اصلاحی در آمده از صحت ارزش دست نتایج به

فرد برای دو روش  1000و  100( Neجمعیت مؤثر )

نشان داد، تغییرپذیری جمعیت  GBLUPسنتی و 

های اصلاحی روش سنتی تأثیری مؤثر بر صحت ارزش

های نداشت اما با افزایش جمعیت مؤثر صحت ارزش

 طور بهی که ا گونه بهکاهش یافت  اصلاحی ژنگانی



 171 1396تابستان ، 2 ة، شمار48 ة، دورایران دامیعلوم  

 

در  46/0به  100در جمعیت مؤثر  51/0میانگین از 

با افزایش  گرید عبارت بهرسید.  1000جمعیت مؤثر 

درصد( صحت 11) 05/0میانگین  طور بهجمعیت مؤثر  

(. علت این 1)نمودار  های اصلاحی کاهش یافتشارز

 افزایش مؤثر جمعیتمیزان  هراندازهامر آن است که 

 بیننداشتن تعادل پیوستگی  کاهش به منجر یابد

( و باعث Sved, 1971شده ) هاQTL و هانشانگر

کاهش یابد  اصلاحی هایارزششود تا صحت  می

(Baloche et al., 2014). از این  آمده دست نتایج به

به  100بررسی نشان داد، با افزایش جمعیت مؤثر از 

r مبنای )برمیانگین نداشتن تعادل پیوستگی  1000
2) 

 105/0( از adjacent markersنشانگرهای مجاور ) بین

 .Daetwyler et alکاهش یافت. نتایج بررسی 033/0به 

 GBLUP روش از استفاده با، داد نشان (2010)

 1000جمعیت مرجع  های یوانحکه شمار هنگامی

 1000 به 200 از مؤثر جمعیت افزایش بارأس باشد، 

 51/0به  62/0ترتیب از  به اصلاحی ارزشصحت  میزان

کاهش یافت که در این تحقیق و در شرایط همسان 

حیوان باشد(  1000)جمعیت مرجع و جمعیت مؤثر 

( 51/0در این بررسی نسبت به  46/0) 05/0حدود 

بسیار  تفاوتد داشت. تغییر جمعیت مؤثر اختلاف وجو

ها ارزیابی ایجاد کرد، اما با جزئی در میزان اریبی روش

های افزایش جمعیت مؤثر به دلیل کاهش صحت ارزش

 95/78به  81/73از  MSEاصلاحی ژنگانی میزان 

افزایش یافت. در ضمن به دلیل تغییرپذیری ناچیز 

رپذیری صحت و اریبی در روش سنتی، میزان تغیی

میانگین مربعات خطا در این روش با کاهش یا افزایش 

 .Saatchi et al(. b-2جمعیت مؤثر ناچیز بود )نمودار 

ررسی خود گزارش کردند، صحت در نتایج ب (2011)

های اصلاحی صفات مورد بررسی به دلیل بزرگ ارزش

رأس( کمتر  654بودن جمعیت مؤثر گاوهای آنگوس )

 بود.های همسان  از بررسی

افزایش شمار افراد جمعیت مرجع یکی از جمله 

های توان صحت ارزشراهکارهایی است که می

اصلاحی را افزایش داد. در این بررسی افزایش افراد 

های اصلاحی جمعیت مرجع باعث بهبود صحت ارزش

های اصلاحی ژنگانی شد اما روی صحت ارزش

 (.1های سنتی تأثیری نداشت )نمودار  روش

 فرد هر اصلاحی ارزش صحت سنتی روش رد چون

 و پدر اصلاحی هایارزش صحت به تأیید جمعیت در

 اصلاحی ارزش صحت این بر افزون دارد. بستگی مادر

 در خویشاوندان و فرزندان شمار به مادر یا پدر

 و 1000 حالت دو در که دارد بستگی نیز جمعیت

 هاینسل دهندة تشکیل یهاحیوان شمار فرد، 2000

 استفاده هاماده همۀ و نر درصد10 نسبت از بعدی،

 هاگردد افزایش تعداد حیوانکه باعث می شودمی

 روش سنتی های اصلاحیتأثیری بر صحت ارزش

 جمعیت افزایش با ژنگانی روش در اما نداشته باشد.

 خویشاوندی های رابطه ترصحیح برآورد دلیل به مرجع

 هایارزش صحت ،ژنوتیپی هایداده از استفاده با

 جمعیت افزایش میانگین طور به یافت. بهبود اصلاحی

 صحت افزایش به منجر 2000 به 1000 از مرجع

 اما شد؛ 50/0 به 47/0 از ژنگانی اصلاحی هایارزش

 داشت وجود اریبی برای جزئی بسیار هایتفاوت

 .Daetwyler et al بررسی نتایج (.a-2و  1 های)نمودار

 3/0 صفت پذیریوراثت کههنگامی داد، نشان (2010)

 شمار افزایش باشد؛ فرد 1000 مؤثر جمعیت و

 بهبود به منجر 2000 به 1000 از مرجع جمعیت

 شد 10/0 میزان به ژنگانی اصلاحی هایارزش صحت

  دست به 02/0 همسان شرایط در و بررسی این در که

 به تواندمی (02/0 برابر در 10/0) تفاوت این علت آمد.

 در باشد. 2000 به 1000 از ها حیوان بسط ونگیچگ

 در حیوان 2000 شمار به رسیدن برای بررسی این

 اما شد داشته نگه ثابت فرزندان شمار مرجع، جمعیت

 بررسی نتایج در که درحالی یافت. افزایش والدین شمار

Daetwyler et al. (2010) با مرجع جمعیت بسط 

 هر ازای به پیش هاینسل فرزندان شمار افزایش

 گرفته صورت هایبررسی در گرفت. صورت آمیزش

 هایداده با Foroutanifar et al (2012). توسط

 و فرد 100 مؤثر جمعیت فرض با شده سازیهمانند

 در اصلاحی ارزش صحت میزان 5/0 پذیریوراثت

 67/0 و 64/0 ترتیب به 2000 و 1000 مرجع جمعیت

 در بررسی این ایبر همسان شرایط در که شد برآورد

 68/0 و 65/0 ترتیب به 2000 و 1000 مرجع جمعیت

 با آلمان هلشتاین شیری گاو جمعیت در آمد.  دست به

 و 1000 بین حیوان شمار افزایش با و GBLUP روش
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 ترتیب به اصلاحی ارزش صحت میزان رأس 2000

 تا 59/0 شیر، تولید صفت برای 69/0 تا 62/0 حدود

 برای 65/0 تا 57/0 و چربی درصد صفت برای 70/0

 ,.Gao et al) بود متغیر بدنی ای یاخته نمرة صفت

 روی Mehrban et al. (2017) بررسی نتایج .(2015

 710 از مرجع جمعیت شیافزا داد، نشان لاشه صفات

 حدود را نظر مورد صحت تواندمی حیوان 946 به

  دهد. افزایش 04/0

 

 کلی گیرینتیجه

 تأثیر تحت ژنگانی اصلاحی یهاارزش صحت میزان

 شمار و مؤثر جمعیت اندازة پذیری،وراثت های عامل

 مدل همچنین گرفت. قرار مرجع جمعیت در حیوان

GBLUP مدل به نسبت بیشتری صحت 

BLUP_noPed مدل به نسبت و ها فرض پیش همۀ در 

 

BLUP بر افزون داشت. بالا و متوسط پذیری وراثت در 

 و ژنگانی روش دو اختلاف ایینپ پذیریوراثت در این

 مدل برای کمی برتری و بود ناچیز BLUP سنتی

BLUP صحت که کرد توجه باید اما آمد؛  دست به 

 یۀپا بر تنها تأیید نسل ژنگانی اصلاحی هایارزش

 9 نسل دو ژنگانی شجرة و 9 نسل پدیدگانی هایداده

 شجرة از BLUP مدل در که یدرحال شد، برآورد 10 و

 نسل پدیدگانی هایداده و ده نسل تا صفر نسل یمعمول

 اریبی GBLUP مدل اگرچه شد. استفاده ده نسل تا صفر

 به اماّ داد نشان خود از BLUP مدل نسبت به را بیشتری

 میزان افزایش با ویژه به صحت میزان افزایش دلیل

 میانگین میزان ،مرجع های حیوان شمار یا و پذیریوراثت

 ژنگانی روش بنابراین یافت. کاهش خطا مربعات

GBLUP در برتر های حیوان انتخاب برای تواندمی 

 شود. استفاده شجره بدون های جمعیت
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