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          دهیچک

 408613و 400333، 011443ی صحت ارزیابی ژنومی صفات تولید شیر گاوهای هلشتاین ایران در حضور اثر متقابل ژنوتیپ و محیط، از تعداد بررس منظور به
در ژنوتیپ شده براساس پ 4300راس گاو ماده و  40861و  40033، 01144ترتیب برای مقدار شیر، چربی و پروتئین در دوره شیردهی اول از  رکورد روزانه به

از بانک اطلاعات مرکز اصلاح نژاد دام و بهبود تولیدات دامی کشور استخراج گردید.  4034تا  4031های  ها طی سال استفاده شد. این داده SNP نشانگرهای
عنوان  عوامل محیطی با  ز رکوردگیری،  به( طی سه روز قبل از روTHIرطوبت نسبی ) -جهت در نظرگرفتن اثر متقابل ژنوتیپ و محیط از متوسط شاخص دما

های )کو(واریانس از  استان استفاده شد. مؤلفه 40گله گاو هلشتاین با رکورد روز آزمون از  403ایستگاه هواشناسی در مجاورت  00خصوصیت پیوسته، مربوط به 
برآورد گردید. نتایج نشان  ،THIلژاندر مرتبه دو برای روزهای شیردهی و و در تابع  AIREMLF90 افزار طریق مدل تابعیت تصادفی یک صفته با استفاده از نرم

پذیری صفات تولید شیر در طول دوره شیردهی نیز  شود. تغییرات وراثت مقدار واریانس ژنتیکی افزایشی می رییتغ به منجر ،یردهیش دوره یط THIداد تغییر 
ش صحت با قراردادن یافزا منجر به THIبا و بدون  هایی مدل شده در  ینیب شیسه صحت پیمقا یبرا یز اعتبارسنجیآنالمشابه واریانس ژنتیکی افزایشی بود. 

 ،THIبا توجه به تغییر عملکرد دختران گاوهای نر طی روزهای شیردهی و با مقادیر مختلف  .شود یدر مدل م THI بهبود نااریبی با وجود و یاطلاعات ژنوم
 تلف باید اثر متقابل ژنوتیپ و محیط در نظر گرفته شود.انتخاب گاونر در شرایط مخ یبرا
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Abstract  
In order to evaluate the effect of genotype by environment interaction on production traits of Holstein cattle of Iran, first lactation test day records of 
344170, 135000 and 156840 of milk, fat and protein yield on 34417, 13500 and 15684 cows and SNP markers of 1935 genotyped bulls were used. 
The production data were retrieved from the Animal Breeding Center and Productions Improvement of Iran’s database which were collected from 
2013 to 2018. To consider the interaction of genotype and environment, mean of temperature-humidity index (THI) in three days before each test day 
records as continuous environmental effect were retrieved from the 35 closest meteorological stations in the vicinity of 139 Holstein herds from 13 
provinces. Variance and covariance components were estimated through a single-trait random regression model with orthogonal Legendre 
polynomials of second order for days in milk and THI using AIREMLF90 software. The results showed that changes in THI across lactation led to 
fluctuations in additive genetic variance over time. The change in heritability of milk production traits over lactation followed the same trend as 
additive genetic variance. The results from cross-validation analysis showed that including genomic information into the predictive model, increased 
prediction accuracy and including THI information increased unbiasedness. Due to the changes in milk production of daughters of bulls across days 
and THI , genotype by environment interaction should be considered when selecting bulls under different conditions. 
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 مقدمه

طور چشم های اخیر، اصلاح نژاد گاوهای شیری بهدر دهه

یافته و تبادل اسپرم گاوهای هلشتاین در  سعهگیری تو

سراسر دنیا اهمیت زیادی پیدا کرده است. ثبت عملکرد 

دختران گاوهای نر حاصل از تلقیح مصنوعی در 

ها براساس ارزش های مختلف و انتخاب برترین دام محیط

که احتمالاً  شود، درحالیاصلاحی در کشورها انجام می

ولیدی و بازار مصرف وهوایی، سیستم ت شرایط آب

متفاوت است. در نظرنگرفتن اثر متقابل ژنتیک و محیط در 

تواند باعث کاهش صحت های ژنتیکی، میارزیابی

های بهبود ها و در نتیجه، کاهش راندمان برنامهارزیابی

 .]1[ژنتیکی شود 

های  ژنتیک و محیط در گله اهمیت اثر متقابل

ررسی و تأییدشده گران متعددی ب گاوشیری توسط پژوهش

. ]0[گذارد نژادی گاوشیری اثر میهای اصلاح  که بر هدف

در گاوهای شیری وقتی که برخی از پارامترهای محیطی 

باشند، لازم است اثر متقابل  کنترل نمی طور کامل قابل به

ژنوتیپ و محیط در نظر گرفته شود. در این حالت 

اند که قادر دههایی تولید کرنژادی، دامهای اصلاحکمپانی

باشند در شرایط محیطی متفاوت، عملکرد یکنواخت خود 

ای، . در بین همه معیارهای مزرعه]1[را حفظ نمایند 

داری را در تعریف وهوایی نقش معنی پارامترهای آب

عنوان مثال، هنگامی که  کنند. به های مختلف ایفا می محیط

اصله شرایط محیطی ثابت بوده اما از مقادیر مطلوب ف

داران  داشته باشد )یعنی دما و رطوبت زیاد طی سال( دام

اند که با شرایط اقلیمی )گرم و هایی را توسعه دادهدام

عبارت دیگر، وقتی که شرایط  مرطوب( سازگارتر باشند. به

وهوایی )اقلیمی( ناپایدار است )یعنی جیره غذایی در  آب

ی را که قادرند های های مبتنی بر مرتع( دامداران دامسامانه

عملکرد خود را در شرایط محیطی مختلف حفظ کنند، 

 .]14[نمایند تکثیر می

 شیر تولید صفت مانند تکرار های قابلداده آنالیز برای

 ساختار که است مدلی مناسب شیردهی، دوره طول در

 تغییر حیوان زندگی طول در که را واریانس کوواریانس

 برای در نظر گیرد. ژنتیکی پارامترهای برآورد کند، در می

 رکوردهای آنالیز برای تصادفی تابعیت مدل منظور این

در گاوهای  شده است. پیشنهاد گاو شیری در روزآزمون

شیری مدل تابعیت تصادفی برای توصیف اثر متقابل 

ژنوتیپ در محیط و اثر متقابل ژن در محیط، مورد استفاده 

 . ]6[قرار گرفته است 

شرفت فناوری تعیین ژنوتیپ و در با پیدایش و پی

نوکلئوتیدی  بودن اطلاعات نشانگرهای تک دسترس

(SNP ،برای گاوهای شیری در کشورهای مختلف )

زمان از اطلاعات ژنومی و در  توان با استفاده هم می

نظرگرفتن اثر متقابل ژنوتیپ و محیط، صحت برآورد 

( گاوهای هلشتاین را GEBVهای اصلاحی ژنومی )ارزش

که اطلاعات دختران  افزایش داد. از سوی دیگر، هنگامی

گاوهای نر در دسترس نباشد، اطلاعات ژنومی ابزار 

امیدبخشی برای بهبود راندمان انتخاب است. استفاده از 

GEBV های اصلاحی را  تواند شدت انتخاب در برنامه می

چنین، انتخاب ژنومی با در نظرگرفتن  . همافزایش دهد

نوتیپ و محیط قادر است پیشرفت ژنتیکی در اثرمتقابل ژ

 . ]11، 41، 3، 0[وهوایی را تسریع نماید  شرایط آب

منظور تعیین صحت  های ارزیابی بهبررسی و تأیید مدل

های اصلاحی زمانی که هنوز از دام یا  بینی  ارزشپیش

های  خویشاوندان او رکوردی موجود نیست، با روش

( Cross-Validationنجی مختلف، از جمله روش اعتبارس

مرسوم شده است. در این روش گروه مرجع شامل افرادی 

است که اطلاعات فنوتیپ، شجره و ژنوتیپ برای محاسبه 

شود و گروه تأیید ها استفاده می ارزش اصلاحی ژنومی آن

ها وجود ندارد  شامل افرادی است که اطلاعات فنوتیپ آن

ها فقط  می آنیا حذف شده و مقدار ارزش اصلاحی ژنو
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شود. برای تقسیم و  براساس ژنوتیپ و شجره محاسبه می

تشکیل جمعیت مرجع و تأیید، از معیار تاریخ تولد و 

 .]46[شود دسته استفاده میچند میانگین 

ای که نقش که در ایران تاکنون مطالعه با توجه به این

عوامل محیطی بر صحت مدل ارزیابی را با استفاده از داده

ژنومی واقعی بررسی کند، صورت نگرفته است لذا های 

هدف از این پژوهش، بررسی اثر متقابل ژنوتیپ و محیط 

بر صحت ارزیابی ژنومی صفات تولید شیر گاوهای 

رطوبت   -هلشتاین ایران با در نظرگرفتن شاخص دما

های ژنوتیپ عنوان عامل محیطی و با استفاده از داده به

 .بود SNPنشانگرهای 

 

  ها روش د و موا

منظور بررسی صحت ارزیابی ژنومی صفات تولید  به

شیر گاوهای هلشتاین ایران در حضور اثر متقابل 

ها به شرح زیر مورد ویرایش قرار  ژنوتیپ و محیط داده

 گرفت.

 یپیفنوت یهاداده 

در این پژوهش رکوردهای روز آزمون اولین دوره 

ر ایران بین شیردهی صفات تولید شیر گاوهای هلشتاین د

از مرکز اصلاح نژاد و بهبود  4034تا  4031های سال

تولیدات دامی کشور دریافت شد. جهت ویرایش 

های خارج از سه انحراف معیار از اطلاعات و حذف داده

تا  0/4ماه، مقدار شیر  13تا  13میانگین، سن گاوها بین 

کیلوگرم  8تا  0/3کیلوگرم، مقدار چربی وپروتئین بین  63

در نظر گرفته شد. حداقل تعداد گاو در تاریخ رکوردگیری 

ازای هر راس،  رکورد به 43 راس،  تعداد 03در گله 

روز و تعداد پدر در هر  030تا  0روزهای شیردهی بین 

های شجره و  در نظر گرفته شد. ویژگی 0تر از  گله بیش

ترتیب با  مقدار شیر، چربی و پروتئین دختران بهصفات 

رکورد روزانه از پدرهای  408613و  400333، 011443

 1181118، با استفاده از SNPژنوتیپ شده از نشانگرهای 

گاوهای هلشتاین در   های موجود در شجره راس کل دام

 ( آمده است.4ایران به شرح جدول )

 
 صفات تولیدی و خصوصیات شجره .1جدول

 پروتئین چربی شیر آمار توصیفی

 3272 2972 3532 رهتعداد کل پدران در شج

 37779 32545 72757 تعداد کل مادران در شجره

 54957 47354 125775 تعداد کل دامها در شجره

 1935 1935 1935 تعداد پدران دارای ژنوتیپ

 591 557 573 تعداد پدران با ژنوتیپ و دارای دختر

 15574 13522 34417 تعداد حیوانات دارای رکورد

 155742 135222 344172 تعداد رکوردها

 123 117 139 تعداد گله

 3524 3452 4775 تاریخ رکوردگیری -تعداد سطوح گله

 342 325 425 فصل زایش  -سال -تعداد سطوح سن

 11/1(23/2) 22/1(35/2) 23/35(29/7) میانگین بر حسب کیلوگرم )انحراف استاندارد(
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 یهواشناس یهاداده

گر توصیفعامل  عنوان به( THIرطوبت )-شاخص دما

ایستگاه  00شده از  اطلاعات ثبت، با استفاده از محیطی

های طی سالرا  هواشناسی که میزان دما و رطوبت نسبی

با  گیری کرده بودند اندازهصورت متوالی  به 4034تا  4033

 .]4[محاسبه شد  (4استفاده از رابطه )

 =THI                                               (4)رابطه 
[       ]  [                ]  [       ]  

 

 برحسب ی روزانهماد نیانگیم ،Tکه دراین رابطه؛ 

 برحسب روزانه نسبیرطوبت  میانگین، RHگراد و  سانتی

 باشد. می درصد

و با  ]Geosphere  ]8به نام  Rافزاری  نرماز پکیج 

 توجه به طول و عرض جغرافیایی و بررسی موقعیت

 داشتند هاترین فاصله را با گله هایی که کممکانی، ایستگاه

 THIبرای اتصال رکوردهای صفات تولید شیر و 

های به گله هواشناسی یهادادن اطلاعات ایستگاه نسبت)

 ترین فاصله بین ایستگاه و گله . بیششداستفاده ( موردنظر

)در  کیلومتر بودیک  کیلومتر و حداقل فاصله 10 حدود

البرز، تهران، زنجان، خراسان  های اردبیل، اصفهان، اناست

بختیاری، فارس، قزوین، کرمان، رضوی، چهارمحال و 

سه روز   THI. سپس متوسط مازندران، مرکزی، همدان(

قبل از تاریخ رکوردگیری با رکوردهای روز آزمون ترکیب 

حدود  4034تا  4031های  طی سال THI. میانگین ]1[شد 

( 4بوده است. در شکل ) 6/44اف استاندارد با انحر 4/03

، با THIکاهش صفات مقدار شیر، چربی و پروتئین طی 

به بالا نشان داده شده است.  43ی THIهای متفاوت، از  شیب

افزارهای  سازی اطلاعات فنوتیپی از نرم برای ویرایش و آماده

SAS  (، 4/3)نسخهR  (، 0.0.0)نسخهVisual FoxPro 

 ( استفاده شد.48)نسخه  Excel( و 3ٍ)نسخه 

 

 یپیژنوت یهاداده

چند شکلی فایل ژنوتیپ نشانگرهای  1333شمار 

 (Illumina Inc., San Diego, CA)( SNPنوکلئوتیدی ) تک

، 03های شده با تراشه گاوهای نر هلشتاین تعیین ژنوتیپاز 

از بانک اطلاعات ژنومی  SNPهزار نشانگر  413، 43، 01

 د و بهبود تولیدات دامی دریافت شد.مرکز اصلاح نژا

 

 
 THI. تغییرات مقدار شیر، چربی و پروتئین در بازه 1شکل 
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مشترک هر تراشه  SNPنمودن تعداد  پس از مشخص

 افزار (، کنترل کیفیت مقدماتی با نرم54Kبا تراشه مرجع )

PLINK [ 16] افزار  و سپس با استفاده از نرمشد  انجام

FImpute  [‎18‎20] 50به تراشه  ها این تراشهK  ایمپیوت

از  SNPنشانگر  10163شدند. بعد از کنترل کیفیت تعداد 

ها SNPشده باقی ماند. کنترل کیفیت  نر ژنوتیپ گاو 4381

دوباره با استفاده ( Imputationها ) بعد از استنباط ژنوتیپ

های روی SNPانجام شد.  PLINKافزار  از نرم

های جنسی و یا با موقعیت نامشخص حذف  کروموزم

تر  ( کمMAFگردیدند. نشانگرهای با حداقل فراوانی آللی )

درصد، نرخ  43تر از  کم نش دامیک درصد، نرخ خوا از 

های SNP ودرصد حذف شدند  43تر از  کم SNPخوانش 

عنوان  وینبرگ به -مانده در صورت عدم تعادل هاردیباقی

شده  های مشاهدهمعیاری جهت بررسی تفاوت بین فراوانی

از  43-8کمتر از   P-value   با یهاگاهیجاو موردانتظار 

 11443در مجموع تعداد . ]10[ ندها کنار گذاشته شدداده

دام برای آنالیزهای نهایی باقی ماند.  4300و  SNPنشانگر 
                                    

 یمدل آمار

تصادفی ژنومی برای آنالیز صفات مقدار شیر،  تابعیتمدل 

زایش در نظر گرفته شد.  دوره چربی و پروتئین در اولین

در رابطه  THI رگرفتن اثرتصادفی با در نظ تابعیتمدل 

تصادفی در  تابعیتمدل، ضرایب این است. در  ( آمده1)

 .شدو روزهای شیردهی لحاظ  THIداخل 

 =yijklmn                                              (1) رابطه
          ∑    

 
     ( )  ∑    

 
     ( )  

 ∑       ( )   ∑       ( )   ∑       ( )  
 
   

 
   

 
   

         

امین رکورد روز آزمون n ،       رابطه؛  که در این 

تاریخ  -امین اثر ثابت گلهi،      ؛امین گاوnبرای 

 ؛ن اثر ثابت دفعات دوشش در روزامیj ،    ؛رکوردگیری

    ،kثابت برای  امین ضریب تابعیتkسال -امین سن- 

امین ضریب تابعیت تصادفی برای l،     ؛زایشفصل 

 ؛امین دام در روز شیردهیlاثرات ژنتیکی افزایشی برای 

   ، l امین ضریب تابعیت تصادفی برای اثرات ژنتیکی

امین ضریب m ،   ؛  THIروز امین دام درlافزایشی برای 

امین دام lتابعیت تصادفی برای اثرات محیطی دائم برای 

امین ضریب تابعیت تصادفی m،     ؛در روز شیردهی

 ،( )  ؛  THIامین دام درlبرای اثرات محیطی دائم برای 

بردار متغیر کمکی شکل منحنی شیردهی برای ضریب 

 ؛شده در روز شیردهی تابعیت تصادفی و ثابت ارزیابی

بردار اثر کمکی که شکل منحنی شیردهی برای  ،( )  

؛  THIشده در روز تصادفی و ثابت ارزیابی تابعیتضریب 

 باشد.می مانده اقی، اثر تصادفی ب       

دلیل پیچیدگی مدل و کاهش  به مانده باقیواریانس 

بینی پیش. ]14[شد همگن فرض زمان محاسبات 

ای های اصلاحی با استفاده از روش یک مرحله ارزش

( با ssGBLUPژنومی ) بینی خطی نااریببهترین پیش

، حاصل از ترکیب ماتریس H تشکیل ماتریس ترکیبی

ها و ماتریس روابط روابط خویشاوندی شجره همه دام

خویشاوندی ژنومی افراد دارای ژنوتیپ براساس اطلاعات 

های [. قابل ذکر است مدل44] انجام شد ،SNP هایتراشه

  مقایسه شدند. نیز با هم THIو بدون  THIتابعیت با 

 -2logL(، AICمعیار اطلاعات آکائیک )با استفاده از 

ای لژاندر با از چندجمله( MSEو میانگین مربعات خطا )

در  ]43[ AIREMLF90 افزاری نرم بسته و ]1[مرتبه دو 

ز اصلاح نژاد و سرور تحت سیستم عامل لینوکس مرک

 43 -6حد همگرایی  بهبود تولیدات دامی برای رسیدن به

 .شد استفاده

های ژنتیک افزایشی و محیطی ماتریس )کو(واریانس

ماتریس   . شدمحاسبه      و       صورت به یدائم

( 030×0) ای لژاندر برای روزهای شیردهیتوابع چندجمله

آن واریانس ژنتیکی  و عناصر قطری THI(0×84)و 
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  ایشی افز
   دائمی  یو واریانس محیط  

برای روزهای   

پذیری صفات تولید شیر،  باشد. وراثتمی THIشیردهی و 

روزهای شیردهی در ترکیب  نیماiچربی و پروتئین برای 

 محاسبه شد. ( 0از رابطه ) استفادهبا  THIامین jبا 

                                                          (0)رابطه 
   

 
   ( )

      ( )
       (  )

   ( )
      ( )

       (  )    ( )
      ( )

    
   (  )     

 
 

 

( )   این رابطه؛ در 

واریانس ژنتیک افزایشی صفات  ، 

( )   ؛ وز شیردهیر نیماi درتولید شیر 

واریانس ژنتیک  ، 

( )   ؛ THI  نیماi درافزایشی صفات تولید شیر 
 ، 

روز  نیماi درصفات تولید شیر واریانس محیطی دائمی 

( )   ؛ شیردهی
واریانس محیط دائمی صفات تولید شیر  ، 

(  )    ؛ THI نیماi در
نس ژنتیک افزایشی کوواریا ،

(  )    ؛ THIروز شیردهی و  نیماi درصفات تولید شیر 
، 

 THI نیماi درکوواریانس محیط دائمی صفات تولید شیر 

  ؛ و روز شیردهی
مانده برای  واریانس تصادفی باقی ، 

 باشد.می شیر صفات تولید

 آمده برای برآورد دست هتصادفی ب تابعیتاز ضرایب 

در روزهای  (GEBV) اصلاحی ژنومی های ارزش

 های اصلاحی ژنومیارزش و استفاده THIشیردهی و 

متناظر آن و  THIروز شیردهی و هر برای هر دام در 

حی ژنومی برای دوره مقدار کل ارزش اصلاچنین  هم

 دست آمد. هشیردهی اول ب

 

 یاعتبارسنج

أثیر ارزیابی و ت هابینی مدلبرای بررسی میزان توانایی پیش

 ژنوتیپاثر متقابل با و بدون ها بینیژنومی بر صحت پیش

( Cross-Validationو محیط از آزمون اعتبارسنجی )

باشد بندی نسلی می شد. اعتبارسنجی براساس لایهاستفاده 

بندی  ها عامل مهمی برای تقسیم و خویشاوندی بین دام

( Testing) و تأیید( Trainingها به دو گروه مرجع )داده

. بخشی از رکورد فنوتیپی دختران گاوهای نر ]40[است 

 THIشده در حضور و یا بدون شاخص  ژتوتیپ

بینی از طریق مقایسه  شده و میزان صحت پیش حذف

(، شجره EBVهمبستگی ارزش اصلاحی برآوردشده )

(EBV-PA( و ارزش اصلاحی ژنومی )GEBV)  ارزیابی

ه دو شیوه معمول برای از مقایس برای اعتبارسنجی شد.

 به دو گروهشده  بندی تصادفی پدران ژنوتیپ تقسیم

Training  وTesting .گروه اول شامل ژنوتیپ  استفاده شد

خواهد بود و گروه دوم تنها  Trainingو رکورد برای 

بینی اطلاعات ژنوتیپ را خواهند داشت، که برای پیش

در گروه شده  دیده Trainingهای فنوتیپ از روی داده

درصدی  13در روش اول پنج گروه  شود. اول، تست می

صورت تصادفی تشکیل و دختران  شده به از پدران ژنوتیپ

عنوان گروه  دارای رکورد از چهار دسته از پدران به

Training عنوان  مانده به و دختران دارای رکورد دسته باقی

در نظر گرفته شد تا خویشاوندی ژنتیکی  Testingگروه 

ها حداقل گردد و در نهایت متوسط صحت بین دسته

شده در پنج تکرار محاسبه گردید. در روش دوم،  بینی پیش

بندی به دو گروه براساس سال تولد انجام شد. در  تقسیم

تر  ها مساوی و یا کم که سال تولد آناین روش دخترانی 

سال تولد که  هایی آنو  Trainingدر گروه بود،  4033از 

 قرار Testingدر گروه  داشتند 4033از سال  تر بیش

 Testingرکوردهای فنوتیپی دختران در گروه گرفتند. 

ها براساس اطلاعات افراد  های اصلاحی آنحذف و ارزش

ها  و رابطه خویشاوندی آن Trainingموجود در جمعیت 

ها در هر دسته با افراد دارای رکورد محاسبه شد. تعداد دام

های مرجع و ندی داخل و بین جمعیتو میزان خویشاو

( 1ای و سال تولد در جدول )تأیید در دو روش دسته

ترین ضریب خویشاوندی بین دو  نشان داده شده است. کم

ترین ضریب خویشاوندی در داخل  جمعیت و بیش

 شود.ها مشاهده می جمعیت
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 های مختلفیید در دستههای مرجع و تأ. متوسط ضریب خویشاوندی بین و داخل جمعیت2جدول 

 روش

 بندی دسته

 جمعیت مرجع
 بین دو جمعیت

 جمعیت تائید

 ضریب خویشاوندی تعداد ضریب خویشاوندی تعداد

 ای پنج دسته

1 537 1372/2 1329/2 135 1335/2 

2 537 1354/2 1321/2 135 1339/2 

3 537 1334/2 1274/2 135 1352/2 

4 537 1722/2 1353/2 135 1277/2 

5 542 1321/2 1273/2 133 1355/2 

 1323/2 73 1399/2 1753/2 522 سال تولد

 

های اصلاحی ژنومی از بینی ارزشصحت پیش

حاصل  Testingهای اصلاحی افراد  همبستگی بین ارزش

های اصلاحی ، با مقادیر متناظر ارزشssGBLUPاز 

به های شجره و فنوتیپی محاسآمده از تمام داده دست به

( ارزش اصلاحی b1چنین ضریب تابعیت ) شد. هم

عنوان  به Testingای بر ارزش اصلاحی ژنومی افراد  شجره

شاخصی برای میزان تورم مدل در نظر گرفته شد، که اگر 

بود در  دهنده تورم یا بیش باشد، نشان تر از یک کوچک

تر از یک باشد،  ( و اگر بزرگOverpredictionبینی )پیش

 تر کم ینیب‌شیپ و تقلیل تورم دهدهن نشان

(Underpredictionمی ) .باشد 

 

 نتایج و بحث

برای صفات مقدار  THIپذیری در مدل با و بدون  وراثت

تدریج تا ماه دوم روند  شیر و چربی در اوایل شیردهی به

کاهشی داشته است و سپس تا پایان دوره شیردهی روند 

پذیری مقدار  (. وراثت0و  1های  افزایشی داشت )شکل

پروتئین در روزهای شیردهی روند مشابهی داشت با این 

تفاوت که تا اواسط دوره شیردهی روند کاهشی و سپس 

افزایش را نشان داد. این روند با سایر مطالعات مشابه بود 

پذیری در طول دوره شیردهی ثابت نبود  وراثت .]40 و 1[

، ار شیربرای صفت مقد 104/3تا  418/3ای از  و دامنه

 110/3تا  401/3برای مقدار چربی و  410/3تا  304/3

، برای مقدار THIبرای مقدار پروتئین بود. در مدل با اثر 

پذیری در اواخر  ترین وراثت شیر، چربی و پروتئین، بیش

در  110/3و  410/3، 104/3ترتیب دوره شیردهی به

THI  ترین وراثت مشاهده شد. بیش 13و  13، 08های-

در گاوهای  10تر از  کم THIبرای مقدار شیر در  پذیری

روی مطالعه یک  در .]44[ گزارش گردیده استهلشتاین 

با روش ژنومی  های بدنی شیر صفات مقدار شیر و سلول

افزایشی روند نیز ، (ssGBLUPای )یک مرحله

شده گزارش  THIپذیری مقدار شیر با افزایش  وراثت

  .]1[ است

ی بدون روابط خویشاوندی تابعیت تصادفمدل در 

با و بدون اثر متقابل ژنوتیپ و ژنومی )کلاسیک(، 

تر  بیش THIپذیری مقدار شیر با حضور  محیط، وراثت

پذیری  وراثت ،تصادفی ژنومی تابعیتبود و در مدل 

پذیری  وراثتای  مطالعهتر برآورد شد.  مقدار شیر کم

 یتنش گرماینبود در را برآوردشده برای مقدار شیر 

(44THI<) 41/3 ، 63در  40/3سپس تا=THI   کاهش و

 48/3شروع به افزایش تا حداکثر  =33THIدر  بعد از آن

 .]43[برآورد کردند 
 

 

 

 

 



 یآرپناه یعبدالله رستم شهربابک، یمراد محمد ،یجوارم ینجات ریاردش ،یمحمدنظر بهروز

 

 1399زمستان   4شماره   22 دوره

522

 

 
از چپ به راست: تولید شیر، چربی و  THIپذیری بدون ارزیابی ژنومی طی روزهای شیردهی و  . منحنی تغییرات وراثت2شکل 

 پروتئین

 
 از چپ به راست: تولید شیر، چربی و پروتئین THIپذیری با ارزیابی ژنومی طی روزهای شیردهی و  غییرات وراثت. منحنی ت3شکل 

 

که  ی ارزش اصلاحی آینده فرد، زمانیبینصحت پیش

از خود فرد یا خویشاوندان او رکوردی موجود نیست، از 

طریق دو روش معمول اعتبارسنجی موردبررسی قرار 

( 0( تا )0های ) هر دو روش در جدولگرفت، که نتایج 

شده  بینیارائه شده است. در روش سال تولد، صحت پیش

( GEBV( و ژنومی )EBVارزش اصلاحی برآوردشده )

شده ارزش اصلاحی  بینیدختران نسبت به صحت پیش

-EBV( و متوسط والدین )EBVبرآوردشده دختران )

PAا روش تر بود، اما در مقایسه ب (، در همه صفات بیش

تر بود. در  شده کم بینیبندی میزان صحت پیشدسته

ای روی گاوهای گوشتی آنگوس نیز صحت مطالعه

آمده از اعتبارسنجی روش سال تولد در همه  دست به

 Kزایی مادر را در مقایسه با روش  جز آسان صفات به

دیگری  . در مطالعه]46[دست آوردند  تر به ای بیشدسته

گروه تأیید در  GEBVقابلیت اعتماد  نشان داده شده که

باشد. تر می در همه صفات تولید شیر بیش EBVمقایسه با 

بینی ژنومی در اکثر صفات، مشابه چنین صحت پیش هم

 . ]41[صحت متوسط والدین بود 

عنوان عامل محیطی،  در مدل به THIبا قراردادن 

صحت برای مقدار پروتئین در هر دو روش افزایش یافت، 

 THIفت مقدار چربی فقط در روش سال تولد، صا در ام

گران دیگری نشان  باعث افزایش صحت گردید. پژوهش

پذیری صفت، صحت افزایش  دادند که با افزایش وراثت

یابد که در پژوهش حاضر نیز در مورد صفت تری می بیش

. وقتی ]11و  1[دست آمد  مقدار پروتئین نتایج مشابهی به

مدل قرار داده شد، صحت برای اطلاعات ژنومی در 

تری داشت که مطابق با  صفات تولید شیر افزایش بیش

. وقتی اثر متقابل ]10و  0، 1[باشد  سایر مطالعات می

ژنوتیپ و محیط در مدل قرار داده شد، صحت مقدار شیر 

مقدار چربی یا  تری یافت. برای صفت افزایش بیش
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وقتی ترکیبات تر بود.  صحت به میزان اندکی بیشپروتئین 

در برآورد ارزش اصلاحی  THIروزهای شیردهی و 

 تر بود.  شده بیش بینیژنومی استفاده شد، صحت پیش

دلیل  به (K-foldای ) روش چنددسته در اعتبارسنجی به

که ممکن است جمعیت مرجع حاوی فرزندان و  این

جمعیت تأیید حاوی والدین باشد استفاده از آن به نظر 

اما براساس برخی مطالعات، اگر تعداد  ،منطقی نیست

شده در جمعیت کم باشد، صحت  با این  های ژنوتیپ دام

. با توجه به جدول ]46و  1[قابل اعتمادتر می باشد  روش

ای، صحت ارزیابی ژنومی مقدار  ( در روش پنج دسته0)

افزایش را  31/3در مدل، حدود  THIتولید شیر، با حضور 

الی است که مقدار ضریب تابعیت دهد. این در ح نشان می

نسبت به عدم حضور اطلاعات ژنومی در مدل به عدد یک 

باشد. ضریب تابعیت در ارزیابی ژنومی بدون  تر می نزدیک

 THIو با در نظرگرفتن اثر  3304/3برابر  THIدر نظرگرفتن 

برآورد شد که در هر دو حالت به  3461/3در مدل برابر 

دهنده نبودن تورم در  که نشان عدد یک بسیار نزدیک است،

ای افزایش میزان اریبی در  باشد، در مطالعه ها می بینی پیش

ی سه نژاد هلشتاین، جرزی و ارزیابی ژنومی صفات تولید

 .]41[ایرشایر، گزارش شده است 
 

 شیر برای مقدار میانگین والدین، ژنومی و اعتبارسنجی ارزش اصلاحی برآوردشده. مقایسه 3 جدول

 r b1 عامل محیطی روش رشی

EBV,EBV_PA سال تولد 
THI 3752/2 7122/2 

- 3515/2 5752/2 

EBV,GEBV سال تولد 
THI 4255/2 7731/2 

- 4352/2 2772/1 

EBV,EBV_PA دسته ای 
THI 5274/2 7233/2 

- 5733/2 7237/2 

EBV,GEBV دسته ای 
THI 5235/2 9774/2 

- 4797/2 9957/2 

r ،پیرسون؛ همبستگی  ضریبb1 ضریب تابعیت؛ ،EBV ، ارزش اصلاحی برآوردشده؛GEBV ،  ژنومی وEBV_PAوالدین. ، میانگین ارزش اصلاحی 

 

 چربی برای مقدار میانگین والدین، ژنومی و اعتبارسنجی ارزش اصلاحی برآوردشده. مقایسه 4 جدول

 r b1 عامل محیطی روش چربی

EBV,EBV_PA سال تولد 
THI 4773/2 7271/2 

- 4755/2 7247/2 

EBV,GEBV سال تولد 
THI 5395/2 273/1 

- 5379/2 297/1 

EBV,EBV_PA دسته ای 
THI 5434/2 7391/2 

- 5527/2 7572/2 

EBV,GEBV دسته ای 
THI 5292/2 1255/1 

- 5345/2 1173/1 

r ،پیرسون؛ همبستگی  ضریبb1 ضریب تابعیت؛ ،EBV ، ارزش اصلاحی برآوردشده؛GEBV ،  ژنومی وEBV_PAوالدین. ، میانگین ارزش اصلاحی 
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صحت ارزیابی ژنومی مقدار تولید چربی نیز با توجه 

، تقریباً THI(، با و بدون در نظرگرفتن اثر 1به جدول )

به  BLUPمشابه بود، اما ضریب تابعیت نسبت به ارزیابی 

 باشد. تر می یک نزدیک

روتئین با توجه به جدول در خصوص مقدار تولید پ

 30/3، صحت ارزیابی حدود THI(، با در نظرگرفتن اثر 0)

افزایش داشت. ضریب تابعیت بدون در نظرگرفتن اثر 

THI  و با در نظرگرفتن اثر  1413/4برابرTHI  در مدل

تر از  برآورد شد که در هر دو حالت بیش 4143/4برابر 

بینی  تر از پیش دهنده برآورد کم عدد یک بوده، که نشان

(Underpredictionمی ) چنین در سایر مطالعات  باشد. هم

در مدل گزارش  THIافزایش صحت با در نظرگرفتن اثر 

 .]1[شده است 

، تغییر دختر 403 بیش ازگاو نر با  43با استفاده از 

ژنومی  ارزش اصلاحی بندی گاوهای نر براساسرتبه

 THIردهی و صفات تولید شیر دختران در طی دوره شی

( نشان داده شده با افزایش 1بررسی گردید. در شکل )

روزهای شیردهی ارزش اصلاحی ژنومی مقدار شیر به 

تا اواسط و یا اواخر دوره  4و  1جز در گاوهای شماره 

شیردهی روند صعودی داشت و بهترین عملکرد در طول 

داشتند. حضور و  6و  4دوره شیردهی را گاوهای شماره 

، 1بندی گاوهای  علاوه بر تغییر رتبه THIحضور یا عدم 

، شیب ارزش اصلاحی در اکثر گاوها تغییر 6و 4، 0

اکثر گاوهای  THIمقدار شیر در  ارزش اصلاحینمود. 

شود که با  نر کاهش یافته است، اما مواردی نیز دیده می

مقدار ارزش اصلاحی افزایش داشته است.  THIافزایش 

تر در مقادیر بالای  حی بیشگاوهای نر با ارزش اصلا

THI تری در مقدار شیر داشته و احتمالاً به  کاهش کم

باشند. تغییر تر می وهوایی سازگار و مقاوم شرایط آب

بندی طی دوره شیردهی برای صفات مقدار چربی و  رتبه

گاو نر مشاهده نشد  43پروتئین شیر برای همان 

ارزش (، اما روند مشابهی مانند 8و  0های  )شکل

برای چربی  THIاصلاحی مقدار شیر در مقادیر مختلف 

 شد. و پروتئین مشاهده

بندی گاوهای نر ها نیز تغییر رتبه در سایر گزارش

شده،  شیر مشاهده براساس ارزش اصلاحی ژنومی مقدار

که گاوهای نر با ارزش اصلاحی زیاد در اوایل  طوری به

، ارزش اصلاحی 10تر از  کم THIدوره شیردهی، در 

 44بندی . در مطالعه دیگری تغییر رتبه]1[تری داشتند  کم

دختر،  03رأسی با حداقل  03گاو نر برتر از لیست 

در  ( مقدار شیرEBVبراساس ارزش اصلاحی برآوردشده )

 .]4[ است شده گزارش THIحضور 

 
 پروتئین برای مقدار میانگین والدین، ژنومی و اعتبارسنجی ارزش اصلاحی برآوردشده. مقایسه 5جدول 

r b1 عامل محیطی روش پروتئین
 

EBV,EBV_PA سال تولد 
THI 3522/2 7539/2 

- 3195/2 5975/2 

EBV,GEBV سال تولد 
THI 4144/2 2122/1 

- 3915/2 1372/1 

EBV,EBV_PA دسته ای 
THI 5225/2 7755/2 

- 5223/2 9357/2 

EBV,GEBV دسته ای 
THI 5797/2 1279/1 

- 5722/2 2129/1 

r ،پیرسون؛ همبستگی  ضریبb1 ضریب تابعیت؛ ،EBV ، ارزش اصلاحی برآوردشده؛GEBV ،  ژنومی وEBV_PAوالدین. ، میانگین ارزش اصلاحی 
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 دختر طی روزهای شیردهی  152گاو نر با بیش از  12های اصلاحی ژنومی روزانه مقدار شیر  تغییرات ارزش. 4شکل 

 (THI)از چپ با و بدون 

  

   
 ی روزهای شیردهی دختر ط 152گاو نر با بیش از  12های اصلاحی ژنومی روزانه مقدار چربی  تغییرات ارزش. 5شکل 

 (.THI)از چپ با و بدون 

 

   

 دختر طی روزهای شیردهی  152گاو نر با بیش از  12پروتئین های اصلاحی ژنومی روزانه مقدار  تغییرات ارزش. 5شکل 

 (.THI)از چپ با و بدون 
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طورکلی، نتایج مطالعه حاضر، با استفاده از ژنوتیپ  به

های  نشانگرهای چندشکلی تک نوکلئوتیدی در تراشه

و رکوردهای روزانه  رطوبت نسبی-دما شاخصژنومی، 

صفات مقدار شیر، چربی و پروتئین، جهت بررسی تأثیر 

یابی ژنومی، اثر متقابل ژنوتیپ و محیط بر صحت ارز

نشان داد در ارزیابی ژنومی صفات تولید شیر، روش 

تر و  بندی نسبت به روش سال تولد، صحت بیش دسته

تری دارد. حضور اثر متقابل ژنوتیپ و محیط در  اریبی کم

جز در صفت مقدار شیر در سایر  مدل ارزیابی ژنومی به

صفات چندان روی صحت تأثیری نداشت، اما اریبی مدل 

نر طی روزهای  گاو 43بندی نمود. تغییر رتبهتر می را کم

رطوبت  -شیردهی برای صفت مقدار شیر و شاخص دما

نسبی نشانه تأثیر اثر متقابل ژنوتیپ و محیط بر رکوردهای 

فنوتیپی گاوها بوده و انتخاب گاوهای نر براساس تغییر 

های اصلاحی ژنومی طی روزهای شیردهی و ارزش

تواند منجر به انتخاب سبی میرطوبت ن -شاخص دما

وهوایی شود. لذا  گاوهای سازگار و مقاوم به شرایط آب

اثر متقابل ، در ایرانهای ژنومی ارزیابی تر است برایبه

انتخاب  در مدل ارزیابی ژنتیکی و ژنوتیپ و محیط،

مورداستفاده  های سازگار با شرایط محیطی خاصژنوتیپ

 .گیردقرار 

 

 تشکر و قدردانی

کارکنان مرکز اصلاح نژاد و بهبود تولیدات دامی و از 

خاطر همکاری و مساعدت  سازمان هواشناسی کشور به

جهت در اختیار قراردادن کلیه اطلاعات فنوتیپی، ژنوتیپی 

و سایر امکانات مربوطه در این تحقیق، تشکر و قدردانی 

 گردد. می
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