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 چکیده مبسوط

 های پیشرفت و SNP نشانگرهای باشد. کشفهای اصلاحی میبینی صحیح ارزش برآورد دقیق اجزای واريانس ژنتیکی، از ملزومات پیش :و هدف مقدمه
 حجم ،ای رايانه دانش و بیوانفورماتیک های روش پیشرفت و زنده موجودات ژنوم کل يابی توالی نوين های روش وکشف مولکولی ژنتیک در آمده تدس به

اجزای واريانس  است. هدف از انجام اين پژوهش برآورد کرده ايجاد ژنومیک نام به ای شاخه ژنتیک علم در و آورده فراهم را مولکولی های داده از زيادی بسیار
 بود.  SNPهای  ژنومی گوسفند بوردر با استفاده از داده

 مزرعه در ها داده. شد استفاده بودند، شده ژنوتیپ تعیین ايلومینا، شرکت 34k نشانگری تراشه با که SNP پنل از پژوهش اين انجام برای ها: مواد و روش
 واريانس مقدار و آللی فراوانی بین رابطه مطالعه برای. بودند پشم تار طول و قطر شیرگیری، و تولد وزانا مطالعه مورد صفات. شدند آوری جمع استرالیا فالکینر
 ،1/4-41/4) شدند بندی طبقه گروه، هر در برابر تقريبا تعداد با ،(MAF) کمیاب آللی فراوانی از مختلف گروه پنج در هاSNP شده، توجیه افزايشی ژنتیکی

 پیچیده صفات تحلیل و تجزيه روش و ژنومی شده محدود نمايی درست حداکثر رويکرد با ها تحلیل و تجزيه(. 3/4-0/4 و 5/4-0/4 ،2/4-5/4 ،1/4-2/4
  .گرفت انجام GCTA افزار نرم با گسترده، ژنوم

 به پشم تار طول و قطر شیرگیری، تولد، اوزان برای درصد، يک از بیشتر کمیاب آللی فراوانی با هایSNP توسط شده برآورد ژنومی پذيری وراثت ها: یافته
 و بوده متفاوت صفات برای  ژنتیکی واريانس توجیه در کمیاب آللی فراوانی با هایSNP مختلف های گروه سهم. بود 2/4 و 31/4 ،04/4 و 31/4 برابر ترتیب

 صفات بین و بالا بدن وزن صفات بین ژنومی همبستگی .شد توجیه  > MAF 24/4 با هایSNP توسط ژنتیکی، واريانس از توجهی قابل بخش کلی طور به
ها به SNP، که در آنالیز جداگانه نسبت به واريانس محاسبه شده توسط همه MAFگروه مختلف  3های ژنتیکی  در مجموع واريانس .شد برآورد پايین پشم

 ها، برای همه صفات مورد بررسی بود. SNPبه مقدار به دست آمده از کل ها در آنالیز توأم، مشا صورت همزمان، بسیار بزرگتر بود. اما مجموع اين واريانس
با  .بود متفاوت MAF های مختلف گروه توسط شده توجیه ژنتیکی واريانس مقدار اما بود، مشابه مختلف، های گروه در هاSNP تعداد چه اگر گیری: نتیجه

 اعتمادتری قابل و تر قوی استنتاج تا است نیاز مورد پايین فراوانی با های واريانت بهتر پوشش و آل ايده بزرگ، بسیار نمونه توجه به نتايج به دست آمده حجم
 .آيد دست به
 

 واريانس ژنومی ،  گوسفند، فراوانی آللی کمیاب، SNPتراشه  کلیدی:های واژه
 

 مقدمه

 يا اصلاحگران معمولاً دام، نژاد اصلاح رايج هایروش در    
 دقیق چندان نه انعکاسی) فنوتیپی مقادير مبنای بر را انتخاب

 و شجره ثبت طريق از اينکه يا و دهندمی انجام( ژنوتیپ از
 از استفاده با اطلاعات اين تحلیل و تجزيه و حیوانات فنوتیپ
 دام، مدل قالب در  خطی نااريب بینیپیش بهترين ويژگی
 آن اساس بر و کرده بینی پیش را اصلاحی هایارزش

  مثل تولید اجازه آنها به و نموده انتخاب را برتر حیوانات
 مورد صفت در را ژنتیکی بهبود عمل اين انجام با و دهندمی
های توالی يابی با توسعه فناوری (.0) کنندمی ايجاد نظر

DNA  با سرعت بالاتر و هزينه کمتر، اين امکان فراهم شده
نند هايی ماتوسط شرکت SNPاست که اطلاعات صدها هزار 

ايلومینا و افیمتريکس در دسترس محققین قرار گیرد. با فراهم 
با تراکم بالا و به منظور غلبه بر  SNPهای شدن تراشه

 (.2)، انتخاب ژنومی پیشنهاد شد MASمشکلات استفاده از 
 در آمده دست به های پیشرفت و SNP نشانگرهای کشف
 ژنوم کل يابی توالی نوين های روش وکشف مولکولی ژنتیک

 دانش و بیوانفورماتیک های روش پیشرفت و زنده موجودات
 رافراهم مولکولی های داده از زيادی بسیار حجم... و ای رايانه
 کرده ايجاد ژنومیک نام به ای شاخه ژنتیک علم در و آورده

 يک عنوان به نشانگرها از يک هر ژنومیک گزينش در. است
 اصلاحی ارزش و دشومی مدل وارد کواريت يا تصادفی عامل
. گردد می برآورد نشانگرها اصلاحی ارزش مجموع از افراد

 ژنوتیپی های داده از همزمان استفاده ژنومی انتخاب از هدف
 تا است، فنوتیپی های داده همراه به DNA توالی سطح در

 را ها دام زياد های هزينه و زمان صرف به نیاز بدون بتوان
در  (.22)  نمايد گزينش را هبهین های دام و کرده ارزيابی

انتخاب ژنومی نشانگرها در کل ژنوم پراکنده هستند، به گونه 
شود. ای که کل واريانس ژنتیکی توسط نشانگرها کنترل می

های ارزيابی ژنتیکی را و پیشرفت انتخاب ژنومی هزينه
ژنتیکی را با کاهش فاصله نسل و افزايش صحت انتخاب 

 با زيادی مطالعات اخیر های الس در(. 1دهد )افزايش می
 ژنتیکی، تنوع شناسايی برای ،SNP های تراشه از استفاده

 توسط ژاپنی، سیاه گاو روی پژوهشی در. است گرفته انجام
. (21) شد برآورد پذيری وراثت مقدار ،(21) همکاران و يموتو

 در شیر ترکیب و تولید صفات برای( 11) همکاران و پايمنتل
 با مرتبط صفات برای( 1) همکاران و ژنسن شیری، گاوهای

( 10) همکاران و اوگاوا شیری، گاوهای در اندام تناسب و تولید
 برای( 11) همکاران و راشدی ژاپنی، سیاه گاو بدن وزن برای

 برآورد برای را مطالعاتی مرينوس گوسفند در کمی صفات

یعی ساریدانشگاه علوم کشاورزی و منابع طب  
 پژوهشهای تولیدات دامی
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 انجام از هدف .(11،1،10،11) دادند انجام ژنومی تنوع مقدار
 از استفاده با ژنومی واريانس اجزای برآورد مطالعه، اين

بر اين های مختلف آللی  تأثیر فراوانی و SNP نشانگرهای
 ، قطر و طول تار پشموزن شیرگیریبرای وزن تولد، برآوردها، 

 بود. بوردرگوسفند در
 

 ها مواد و روش
شجره و  به مربوط اطلاعات مطالعه، اين انجام برای   

وزنرکوردهای 
 

تولد،
 

وزن
 

شیرگیری،
 

قطر
 

و
 

طول
 

تار
 

پشم
 

 مزرعه ايستگاه  در شده متولد بوردر گوسفندان به متعلق
 با ها داده. گرفت قرار استفاده مورد( FMFS) استرالیا فالکینر

 محققین رضايت کسب با و شده دريافت شخصی ارتباطات
ای  شجره اطلاعات .است گرفته قرار استفاده مورد اصلی

آورده  1مورد مطالعه در اين پژوهش، در جدول ن گوسفندا
مادر دارای نتاج بودند. 113و پدر  14شده است. 

 
 بوردر مورد مطالعهای گله گوسفند اطلاعات شجره -1جدول 

Table 1. The pedigree information of the studied Border herd 
 اطلاعات تعداد

 کل حیوانات 441
 خون حیوانات هم 4
 کل پدرها 14
 کل مادرها 113
 حیوانات دارای نتاج 113
 حیوانات بدون نتاج 310
 حیوانات نسل پايه 113
 پدران نسل پايه 14
 مادران نسل پايه 113

نر( از سه  541ماده و  252 بره ) 304رکوردها متعلق به 
آمار توصیفی صفات مورد مطالعه در  بودند.خانواده ناتنی 

2جدول 
 

ده است. آورده ش
 

 
 
  

 در گوسفند بوردر آمار توصیفی صفات مورد بررسی -2جدول 
Table 2. Descriptive statistics of the studied traits in Border sheep 

 صفت )واحد( تعداد میانگین معیار انحراف کمینه بیشینه

 (کیلوگرم)وزن تولد  221 41/0 14/1 54/2 44/1
 (کیلوگرم) وزن شیرگیری 011 03/24 11/3 34/1 24/01

 قطر تار پشم )میکرون( 214 11/54 41/0 14/13 02
 طول تار پشم )میلیمتر( 214 00/10 10/11 15 251

 
مراحل مختلف کنترل کیفیت روی نشانگرها به کمک     
(، اعمال 14در سیستم عامل لینوکس ) PLINK 1.9افزار  نرم

وانی آللی کمیاب گرديد. در مورد کنترل کیفیت برای فرا
(MAF) آستانه يک درصد مورد بررسی قرار گرفت. جدول  رد

مورد استفاده را بعد از کنترل کیفیت  SNPخصوصیات پنل  5
، گمشده نشانگر معیارهای کنترل کیفیت نرخ  دهد. نشان می

واينبرگ -هاردی گمشده،  بررسی تعادل ژنوتايپ نرخ با افراد
 کمیاب بود. آللی و فراوانی

 
 مورد استفاده SNPخصوصیات پنل  -5جدول 

Table 3. Characteristics of the used marker panel 
 هاSNPتعداد کل  01311

4 SNPهای با موقعیت ناشناخته 
213 SNP (<41/4)های با فراوانی آللی کمیاب 
0430 SNP واينبرگ-تعادل هاردیهايی در انحراف از(p < 10-6) 

 (<43/4ده )نرخ نشانگر گمش 4

01550 SNP 41/4های مورد استفاده در کنترل کیفیت 
03411 SNP 43/4های مورد استفاده در کنترل کیفیت 

 (<43/4)افراد با نرخ ژنوتايپ گمشده  4

111/33  ها )کیلو جفت باز(SNPمیانگین فاصله  

111/1114  بیشترين فاصله )کیلو جفت باز( 
301/0  از(کمترين فاصله )کیلو جفت ب 

ها، مقدار تنوع ژنتیکی  بعد از ويرايش و کنترل کیفیت داده
از با استفاده ، ها به طور همزمانSNPتوجیه شده توسط همه 

برآورد شد. برای مطالعه رابطه بین فراوانی  يک مدل خطی
ها در پنج گروه SNPآللی و مقدار واريانس ژنتیکی افزايشی، 

طبقه بندی شدند.  (،MAFمختلف از فراوانی آللی کمیاب )

دسته بندی پنج گروه مختلف نشانگرها با توجه به فراوانی 
بدين صورت بود  در کنترل کیفیت يک درصد آللی کمیاب

(. 3/4-0/4و  5/4-0/4، 2/4-5/4، 1/4-2/4، 41/4-1/4)
نشان  1، در شکل MAFهای مختلف  تعداد نشانگرها در گروه

 داده شده است. 

 وندرورف و جولیوس زندی ، محمدفیاضی ، جمالسنجابی ، محمدرضاامیر طاهری یگانه
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 مختلف فراوانی آللی کمیاب   پنج گروه در  تعداد نشانگر -1ل شک
Figure 1. Number of markers in five different groups of rare allelic frequency (MAF)  

 
  آنالیزهای آماری

 به شده تصحیح فنوتیپ از و شدند تصحیح ها فنوتیپ ابتدا در  
 مؤثر ثابت اثرات حیحتص . برایشد استفاده پاسخ متغیر عنوان

 ماه و تولد سال تولد، نوع جنسیت،) مطالعه مورد صفات بر
 و شیرگیری وزن برای شیرگیری سن) کمکی متغیر اثر و( تولد
 و Set دستور از ،(پشم تار طول و قطر برای چینی پشم سن
 ،(1) خالداری آماری مدل طبق ،SAS افزار نرم GLM رويه

ژنومی با اجزای واريانس  هشدر اين پژو. (1) شد استفاده
شده  نمايی محدود تجزيه و تحلیل حداکثر درست استفاده از

1)ژنومی 
GREML)   تجزيه و تحلیل صفات با نرم افزار و

2پیچیده ژنوم گسترده )
CTA ،) ماتريس (20)برآورد شدند .
5رابطه خويشاوندی ژنومیک )

GRMبا استفاده از )SNP  ها
ريانس ژنتیکی توجیه شده توسط اآن و به دنبالبرآورد شد و 

نمايی محدود شده  ، از طريق روش حداکثر درستهاSNP اين
برآورد گرديد. مدل خطی به صورت تک متغیره و دو متغیره 
برای به دست آوردن ها،  مورد استفاده در تجزيه و تحلیل داده

اجزای واريانس ژنومی با استفاده از کل نشانگرها و همچنین 
به های مختلف فراوانی آللی، جداگانه برای گروه در انالیزهای

  .صورت زير بود
y=1µ + g + e(1رابطه )                                          

     

: بردار يکه، 1: میانگین، µ: بردار مشاهدات، yدر اين مدل: 
g~N (0, Gσ2g) : ،بردار تصادفی ارزش ژنتیکی افزايشیG :

σماتريس روابط خويشاوندی ژنومی افزايشی، 
2
g واريانس :

بردار  :e ~N (0, Iσ2e) نشانگر،  mتوسط ژنومی توجیه شده 
σهای مدل و  باقیمانده

2
e  ،واريانس باقیمانده استI ماتريس :

برابر با تعداد حیوان دارای رکورد  nو  n×nواحد با ابعادی 
با استفاده از رابطه زير  Gاست. در اين معادله عناصر ماتريس 

 .(25محاسبه شدند )
 (2رابطه )

       
 

 
∑

(                  )

         

 

   
 

 

امین نشانگر i: تعداد کپی آلل کمیاب برای ´Xijدر اين معادله 
SNP  درj ،امین فردpi ،فراوانی آلل کمیاب :m تعداد :

باشد. در مطالعات به اين مدل بهترين می SNPنشانگرهای 
گويند. در ( میGBLUP) 0بینی نارايب خطی ژنومیپیش

تجزيه و تحلیل توأم، واريانس ژنتیکی توجیه شده توسط 
SNP:ها، با استفاده از مدل خطی زير محاسبه گرديد 

∑     (5رابطه )                
 
    

gt ~ (0, Gtσدر اين معادله 
2

gt) ،t = 1, 2, …, h) ساختار .)
 است.کواريانس اثرات تصادفی به صورت زير -واريانس

 (0رابطه )

  ∑      
     

 
 

   
  

فرض بر اين . MAF (h=5)های  : تعداد گروهhدر اين معادله 
وجود  MAFهای مختلف  است که هیچ کواريانسی بین گروه

 ندارد.
 

 نتایج و بحث
اجزای واريانس ژنومی را  0جدول  :ژنومی واريانس اجزای

با  ،و طول تار پشم برای صفات اوزان تولد و شیرگیری، قطر
نمايی محدود شده، نشان  ترويکرد حداکثر درس از استفاده

صفت وزن دو مقدار واريانس ژنتیکی افزايشی برای دهد.  می
 برآورد شد. 44/1و  33/4تولد و وزن شیرگیری به ترتیب برابر 

برای قطر و طول تار پشم مقدار واريانس ژنتیکی افزايشی 
پذيری ژنومی  مقدار وراثت محاسبه شد. 41/41و  14/1

برای وزن  <41/4MAFمحاسبه شده برای نشانگرهای با 
، برای قطر تار پشم 04/4، برای وزن شیرگیری 31/4تولد 

مقدار واريانس  به دست آمد. 24/4و برای طول تار پشم  31/4
پذيری برآورد شده، به عواملی مانند تعداد  تبیین شده و وراثت

بین نشانگر و  LDجهش علّی، میزان  نزديک يا داخلنشانگر 
های سببی در نتیجه نوترکیبی موجود در سطح جمعیت،  جهش

1- Restricted Estimation Maximum Likelihood                 2- Genome-wide Complex Trait Analysis 

3-  Genomic relationship matrix                                        4- Genomic Best Linear Unbiased Prediction (GBLUP) 

 وندرورف و جولیوس زندی ، محمدفیاضی ، جمالسنجابی ، محمدرضاامیر طاهری یگانه



 102.................................................................................... ................ برآورد اجزای واريانس ژنومی بر اساس فراوانی آللی کمیاب برای صفات کمی در گوسفند

ها در سطح خانواده در نتیجه  بین نشانگرها و ژن LDمیزان 
(. 1،5)ساختار فامیلی در جمعیت و به عمل ژن بستگی دارد 

، SNPای با استفاده از پنل  ( در مطالعه11و همکاران ) راشدی
K 34پذيری ژنومی را برای صفات وزن تولد و  دار وراثت، مق

وزن شیرگیری گوسفندان مرينوس استرالیا، با روش حداکثر 
گزارش  01/4و  31/4ترتیب نمايی محدود شده به درست
پذيری  ( مقدار وراثت11راشدی و همکاران )(. 11) نمودند

به  در گوسفند مرينوس، و طول تار پشمبرای قطر ژنومی را 
و  ماتبسی. (11) به دست آوردند 01/4و  42/4برابر  یبترت

ای در يک گله  ( با استفاده از اطلاعات شجره15همکاران )
پذيری را برای صفات طول تار پشم و  مرينوس، مقدار وراثت

. (15) برآورد نمودند 11/4و  54/4قطر تار پشم به ترتیب 
 رایب را مستقیم پذيری وراثت مقدار (24) همکاران و صفری

 از استفاده با استرالیا، مرينوس گوسفند در پشم تار قطر

 و يموتو. (25) نمودند برآورد 11/4 ای شجره اطلاعات
 مقدار ژاپنی، سیاه گاو روی پژوهشی در ،(21) همکاران

 تقريبا متفاوت، اندازه با های جمعیت در را QTL پذيری وراثت
 تاندارداس خطای مقدار ولی نمودند برآورد( 0/4) يکسان
 جمعیت، اندازه کاهش با محققین اين پژوهش در پذيری وراثت

( در پژوهشی 12مدد و همکاران ) .(21) يافت افزايش
های مختلف ارزيابی ژنومی را مورد بررسی قرار دادند و  روش

ای بیزی که از مزيت  های تک مرحله گزارش کردند که روش
ی و شجره استفاده همزمان از اطلاعات فنوتیپی، ژنوتیپ

مند هستند، صحت پیش بینی مشابه يا بالاتری را نسبت  بهره
 .(12) های چند مرحله ای بیزی از خود نشان دادند به روش

 در آمده دستبه واريانس اجزای در شده مشاهده تفاوت
ها، تعداد  داده ساختار تفاوت دلیل به تواند می مطالعات مختلف،

 .باشد شده استفاده آماری های مدل و ها داده

 

نتايج حاصل از تجزيه و تحلیل دو متغیره را برای  3جدول 
 پذيری ژنومی دهد. مقدار وراثت صفات مورد مطالعه نشان می

با پشم مرتبط برای صفات اوزان تولد و شیرگیری و صفات 
 32/4و  53/4، 53/4، 33/4)قطر و طول تار پشم( به ترتیب 

روی قطر جدول(. طبق نتايج به دست آمده،  برآورد شد )اعداد
بالاترين مقدار همبستگی ژنومی برای دو صفت وزن تولد و 

بود.  31/4وزن شیرگیری برآورد شد و اين مقدار برابر 
بدين معناست که، انتخاب  همبستگی ژنتیکی بالا و مثبت،

تر صفت ديگر شده و نیازی برای يک صفت باعث بهبود سريع
کمترين مقدار ای هر دو صفت وجود ندارد. به انتخاب بر

همبستگی ژنومی بین دو صفت طول و قطر تار پشم به دست 
در مطالعات انجام شده برای برآورد همبستگی ژنتیکی آمد. 

های متفاوتی ارائه شده است. گوان  بین صفات مختلف گزارش

ای، همبستگی ژنتیکی بین صفات ( در مطالعه3و همکاران )
بین  04/4در گوسفند مالپورا، مثبت و در دامنه  وزن بدن را

 ماهگی و  بین وزن نه 11/4وزن تولد و شیرگیری تا 
( در 1. جعفراوغلی و همکاران )(3) سالگی برآورد نمودند يک

پژوهشی، همبستگی ژنتیکی بین صفات رشد را در گوسفند 
 .(1) مغانی، مثبت و از متوسط تا بالا گزارش نمودند

ن صفات وزن بدن و صفات مرتبط با پشم در همبستگی بی
به طور کلی برآوردهای اين پژوهش مثبت برآورد گرديد. 

های مختلف، توسط محققین متفاوتی از مقادير همبستگی
های  گزارش شده است. تفاوت در اين برآوردها در گزارش

دلیل تفاوت در مدل يا روش تجزيه و  تواند به مختلف، می
 های بین نژادی مربوط شود. فاتچنین تتحلیل و هم

 

 
 پذيری ژنومی و اعداد )اعداد روی قطر وراثت با استفاده از تمام نشانگرها متغیره دو آنالیز از استفاده با ژنومی واريانس اجزای -3جدول 

 (دهند بالای قطر مقدار همبستگی ژنومی را نشان می             

Table 5. Genomic variance components using bivariate analysis using all markers (numbers on the diameter of 
 genomic heritability and numbers above the diameter indicate the amount of genomic correlation) 

 طول تار پشم 
 متر()میلی

قطر تار پشم 
 آستانه فراوانی آللی کمیاب صفت )واحد( )کیلوگرم( وزن تولد وزن شیرگیری )کیلوگرم( )میکرون(

 )کیلوگرم( وزن تولد 14/0±55/0 14/4±31/4 11/4±52/4 21/4±04/4
 
 

MAF>0.01 
 

 وزن شیرگیری )کیلوگرم(  22/0±35/0 11/4±01/4 55/4±41/4
 قطر تار پشم )میکرون(   21/0±35/0 54/4±10/4
 طول تار پشم )میلیمتر(    13/0±52/0

 

 MAFهای مختلف  واریانس ژنومی مرتبط با گروهاجزای 
ی مختلف در آلل یفطنشانگرها در جهت در نظر گرفتن سهم 

گروه  پنجصفات مورد مطالعه  یبرا توجیه واريانس ژنتیکی،

مرتبط با  یژنومپذيری  مقدار وراثت .شد تعريف MAFمختلف 
، برای صفات اوزان تولد و شیرگیری، MAFهای مختلف  گروه

نشان داده شده  3تا  2 های در شکل پشم،قطر تار  طول و

 در فراوانی آللی کمیاب متفاوت با استفاده از تمام  متغیره تک آنالیز از استفاده با ژنتیکی پارامترهای و ژنومی واريانس اجزای -0جدول 
 نشانگرها             

Table 4. Genomic variance components and genetic parameters for univariate analysis in different minor allelic  
              frequency using all SNPs 

  
 ±SE   

 ±SE   
 ±SE   

 ±SE )آستانه فراوانی آللی کمیاب صفت )واحد 

 )کیلوگرم( وزن تولد 14/4±33/4 41/4±10/4 12/4±51/4 41/4±31/4

MAF>0.01 
 

13/4±04/4 04/2±25/14 33/1±54/11 54/5±44/1 
وزن شیرگیری 

 )کیلوگرم(
 قطر تار پشم )میکرون( 11/2±14/1 04/1±40/11 45/2±14/1 10/4±31/4
 طول تار پشم )میلیمتر( 41/11±41/41 41/54±11/511 51/31±31/545 14/4±24/4

σ2g ،واريانس افزايشی ژنومی :σ2p ،واريانس فنوتیپی :σ2e ،واريانس باقیمانده :h2mومی، پذيری ژن : وراثتSEمقدار خطای معیار : 
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، MAFگروه مختلف  پنجبه دست آمده از  یبرآوردها است.
 یزمتفاوت بود. در آنال با يکديگر و توأمه جداگان یزهایدر آنال

ه دلیل عدم تعادل بمربوط به هر گروه،  های يانسجداگانه، وار
 صفت، هارچهر  یبرا. باشد يبارتواند ها می پیوستگی ژن

ها،  همه گروه یجداگانه، برا یزهایشده در آنال آوردبر يرمقاد
به دلیل اينکه توأم بود.  یزبه دست آمده در آنال يراز مقاد یشترب

در آنالیزهای جداگانه، هر بخش ژنوم بصورت کاملا جدا از 
کند، تحت بخش ديگر در توجیه واريانس ژنومی عمل می

ی ديگر قرار ندارد. با توجه به پلی ها در گروه هاتأثیر عمل ژن
 ژنی بودن صفات کمی، نتايج آنالیزهای جداگانه و توأم 

جداگانه، مقدار  یلو تحل يهدر تجزتواند متفاوت باشد. می
 تا حدی مختلف یها گروه یبه دست آمده برا یژنوم يانسوار

شده  يیشناسا یکیژنت يانسوار ینتوأم، ب یزدر آنال مشابه بود.
به دلیل ارتباط هر گروه با گروه مختلف،  های رگروهيتوسط ز

پذيری  مجموع وراثت وجود داشت. يیتنوع بالاهای ديگر، 
برآورد شده در آنالیز توأم، مشابه مقدار به دست آمده از کل 

SNPبه  ها، برای هر چهار صفت بود، اما در آنالیز جداگانه
لی کمیاب، های ديگر فراوانی آلدلیل اينکه هر گروه با گروه

ارتباط نداشته و کل نشانگرها در توجیه واريانس ژنومی صفات 
پذيری در پنج گروه  مجموع وراثت کمی در نظر گرفته نشد، 

مختلف فراوانی آللی کمیاب، بسیار بیشتر از مقدار حاصل از 
 ژنتیکی پارامترهای و ژنومی واريانس ها بود. اجزایSNPکل 

 فراوانی مختلف های گروه با تبطمر توأم آنالیز از استفاده با
آورده شده است. مجموع  1در جدول  کمیاب آللی

های مختلف فراوانی آللی  پذيری برآورد شده برای گروه وراثت
کمیاب، در آنالیز توأم، تقريبا مشابه مقدار به دست آمده از کل 

SNP ها، برای همه صفات بود. اگر چه تعدادSNP ها در
ه بود، اما مقدار واريانس ژنتیکی توجیه های مختلف، مشاب گروه

ی ژنومی پذير متفاوت بود. وراثت MAFهای شده توسط گروه
 MAFدر پنج گروه  14/4تا حدود  4در دامنه برای وزن تولد 

متغیر بود. بیشترين مقدار برآورد شده در گروه اول با فراوانی 
بود. برای صفت وزن شیرگیری در اين  41/4-1/4آللی 
متغیر  33/4تا  صفرپذيری ژنومی در دامنه  ، مقدار وراثتآستانه

بیشترين مقدار واريانس  41/4-1/4گروه فراوانی آللی  بود.
در ژنومی را به خود اختصاص داد. برای صفات مرتبط با پشم 

شده توسط  يیشناسا یکیژنت يانسوار ینتوأم، ب یزآنال
مقدار  وجود داشت. يیمختلف، تنوع بالا های يرگروهز

در  MAFدر پنج گروه قطر تار پشم  یژنوم يریپذ وراثت
مقدار برآورد شده  یشترينبود. ب یرمتغ 53/4تا حدود  4دامنه 

و کمترين  بود 41/4-1/4 ی کمیابآلل یبا فراوان اولدر گروه 
صفت طول تار  مقدار در گروه سوم و پنجم مشاهده شد. برای

به وسیله  شده یهتوج یکیژنت يانسوار يعتوز یالگو پشم،
SNP،پنج گروه  ینب هاMAFصفرنوسان بوده و از  ی، دارا 

. بود یرمتغ پنجمدر گروه  50/4تا   های دوم و سومدر گروه
همانطور که نتايج نشان دادند برای سه صفت وزن تولد، وزن 
شیرگیری و قطر تار پشم، بیشترين مقدار توجیه واريانس 

و  عبداللهیبود.  2/4ژنومی، در محدوده فراوانی آللی کمتر از 
گزارش  گوشتی یها جوجه یرو یا ( در مطالعه1همکاران )
صفات وزن بدن  یبرا یژنوم يانسدرصد از وار 43نمودند که 
 یهتوج 2/4کمتر از  یبا فراوان یتوسط نشانگرها ینهو عضله س

 مطابقتپژوهش  ينبه دست آمده در ا يجکه با نتا شود یم
صفت  یو رو یژاپن یاهاو سدر گ یقتحق يکدر . (1) داشت

 يشی،افزا یکیژنت يانساز وار يیوزن بدن، مقدار نسبتا بالا
( MAF) یابکم یآلل یبا فراوان یهاSNPهنگام استفاده از 

که با نتايج اين مطالعه برای  (10شد ) یهتوج 2/4بیشتر از 
که در  صفت طول تار پشم مطابقت داشت. با توجه به اين

گیرد توزيع واريانس  ب صورت میهای دامی انتخا جمعیت
باشد. عدم تعادل  ژنتیکی بر حسب فراوانی آللی متغیر می

های SNPبا فراوانی پايین و  1های علّی لینکاژ، بین واريانت
(، بنابراين مشاهده شده که 14ژنوتیپ شده رايج، پايین است )

SNP 2/4های رايج با<MAF بخش قابل توجهی از تنوع را ،
بالايی با  ارتباطهای علّی رايج، دارای  اريانتدر نقاطی که و

پارک و همکاران   (.14کند ) ها هستند، توجیه میSNPاين 
( ژنوم Hanwooای )ای روی جمعیت گاو کره ( در مطالعه13)

بندی کردند و های مختلف پارتیشن را بر اساس کروموزوم
سهم هر کروموزوم را در توجیه واريانس ژنومی به دست 

 14بیشتر از  10. طبق نتايج به دست آمده کروموزوم آوردند
 11، 12درصد از واريانس ژنومی را برای صفات وزن بدن در 

(، در 11و همکاران ) راشدی. (13) ماهگی توجیه کرد 20و 
ای روی گوسفندان مرينوس استرالیا گزارش کردند که  مطالعه
صد در 11درصد واريانس ژنتیکی وزن تولد و حدود  14حدود 

های رايج با SNPوراريانس ژنتیکی وزن شیرگیری توسط 
11/4<MAF  همکاران و لی پیشنهاد طبق .(11)توجیه شد 

 بهتر پوشش و آل ايده بزرگ، بسیار نمونه حجم ،(11)
 و قوی استنتاج تا است نیاز مورد پايین فراوانی با های واريانت

 به، از میزان واريانس ژنتیکی توجیه شده اعتمادتری قابل
 .(11) آيد دست

 
 
 
 
 
 

 
 
 
 
 

1- Causal variant  
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 توأم و جداگانه آنالیز روش دو بابرای وزن تولد  MAF مختلف  در پنج گروهها SNPبرآورد شده با استفاده از پذيری ژنومی  وراثت -2شکل 
Figure 2. Genomic heritability estimates with SNPs into 5 groups of MAF for Birth weight via separate and joint 

analysis 
 

 
 

 
 

های مختلف فراوانی آللی کمیاب در  توأم مرتبط با گروه آنالیز از استفاده با ژنتیکی پارامترهای و ژنومی واريانس اجزای -1جدول 
MAF>0.01 

Table 6. Genomic variance components and genetic parameters using joint analysis related to different groups of  
                rare allelic frequency in MAF>0.01 

  
 ±SE   

 ±SE   
 ±SE MAF-bin صفت 

11/4±41/4 41/4±11/4 44/4±11/4 1/4-41/4  
 

 وزن تولد )کیلوگرم(
 
 
 

  40/4±44/4 2/4-1/4 

  44/4±444 5/4-2/4 

  44/4±10/4 0/4-5/4 

  43/4±41/4 3/4-0/4 

01/2±11/0 13/4±14/11 14/4±11/14 1/4-41/4 
 
 

 وزن شیرگیری )کیلوگرم(
 

  51/4±54/4 2/4-1/4 

  20/4±02/1 5/4-2/4 

  11/4±41/2 0/4-5/4 
  42/4±2/4 3/4-0/4 

41/2±41/1 54/1±15/11 10/4±41/3 1/4-41/4  
 قطر تار پشم )میکرون( 2/4-1/4 51/4±444/4  
  45/4±13/0 5/4-2/4  
  40/4±14/4 0/4-5/4  
  41/4±444/4 3/4-0/4  

31/44±52/114 11/03±45/545 51/4±31/1 1/4-41/4  
 متر(طول تار پشم )میلی 2/4-1/4 12/4±444/4  
  30/4±444/4 5/4-2/4  
  10/4±21/42 0/4-5/4  
  12/4±35/123 3/4-0/4  

MAF-binاوانی آللی کمیاب، های مختلف فر : گروهσ2g ،واريانس افزايشی ژنومی :σ2p ،واريانس فنوتیپی :σ2e ،واريانس باقیمانده :h2mژنومی، پذيری : وراثت SE :مقدار 
 معیار خطای

 وندرورف و جولیوس زندی ، محمدفیاضی ، جمالسنجابی ، محمدرضاامیر طاهری یگانه
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 و جداگانه آنالیز روش دو برای وزن شیرگیری با MAF مختلف  در پنج گروهها SNPبرآورد شده با استفاده از پذيری ژنومی  وراثت - 5 شکل
 توأم

Figure 3. Genomic heritability estimates with SNPs in 5 different groups of MAF for Weaning weight via separate 
and joint analysis 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
 
 
 
 

 توأم و جداگانه آنالیز روش دو برای قطر تار پشم با MAF مختلف  در پنج گروه هاSNPبرآورد شده با استفاده از پذيری ژنومی  وراثت -0شکل 
Figure 4. Genomic heritability estimates with SNPs in 5 different groups of MAF for fibre diameter via separate and 

joint analysis 
 

 
 
 
 
 
 

 وندرورف و جولیوس زندی ، محمدفیاضی ، جمالسنجابی ، محمدرضاامیر طاهری یگانه



 101...................................... .............................................................. برآورد اجزای واريانس ژنومی بر اساس فراوانی آللی کمیاب برای صفات کمی در گوسفند

 
 
 
 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 و جداگانه آنالیز روش دو برای طول تار پشم با MAF مختلف  در پنج گروهها SNPآورد شده با استفاده از برپذيری ژنومی  وراثت -3شکل 
 توأم

Figure 5. Genomic heritability estimates with SNPs in 5 different groups of MAF for Staple length via separate and 
joint analysis 

 

 کلی گیری نتیجه
 در هاSNP تعداد چهاگرتايج به دست آمده، طبق ن   

های مختلف  سهم گروه اما بود، مشابه مختلف، های گروه
SNPی کمیاب در توجیه واريانس ژنتیکیهای با فراوانی آلل 
صفت مورد بررسی متفاوت بوده و به طور کلی  چهاربرای 

های با SNPبخش قابل توجهی از واريانس ژنتیکی، توسط 
24/4MAF <  یه شد. با توجه به نتايج به دست آمده توج

 های واريانت بهتر پوشش و آل ايده بزرگ، بسیار نمونه حجم

 قابل و تر قوی استنتاج تا است نیاز مورد پايین فراوانی با
 3های ژنتیکی  در مجموع واريانس .آيد دست به اعتمادتری

، در آنالیز جداگانه نسبت به واريانس MAFگروه مختلف 
ها به صورت همزمان، بسیار SNPده توسط همه محاسبه ش

ها در آنالیز توأم، تقريبا  بزرگتر بود. اما مجموع اين واريانس
ها، برای صفات مورد SNPمشابه مقدار به دست آمده از کل 

 مطالعه بود.
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Extended Abstract 
Introduction and Objective: Accurate estimation of genetic variance components is essential 
for the correct prediction of breeding values. The discovery of SNP markers and advances in 
molecular genetics and the discovery of new methods for sequencing the entire genome of 
living organisms and the development of bioinformatics methods and computer science have 
provided a great deal of molecular data and created a branch of genetics called genomics. This 
study aimed to estimate the genomic variance components of Border sheep using SNP data. 
Material and Methods: For this study, the SNP panel, which was genotyped with a 50k marker 
chip from Illumina, was used. Data were collected at Falkiner Farm in Australia. The studied 
traits were birth and weaning weights, diameter, and length of wool yarn. To study the 
relationship between allelic frequency and the amount of justified genetic variance justified, 
SNPs were classified into five different groups of rare allelic frequency (MAF), with 
approximately equal numbers in each group. The analyses were performed with the approach of 
limited genomic maximum likelihood and the method of analysis of complex genome traits with 
GCTA software. 
Results: Genomic heritability estimated by SNPs with a rare allelic frequency of more than one 
percent for birth weights, weaning, diameter, and length of wool were 0.58, 0.47, 0.59, and 0.2, 
respectively. The contribution of different groups of SNPs with rare allelic frequencies in 
justifying genetic variance for different traits was different and in general a significant part of 
genetic variance was justified by SNPs with <MAF <0.20. The genomic correlation was 
estimated between high body weight traits and low wool traits. In total, the genetic variances of 
the 5 different MAF groups, which is a separate analysis were much larger than the variance 
calculated by all SNPs simultaneously, were much larger. But the sum of these variances in the 
combined analysis was similar to the value obtained from the total SNPs for all the studied 
traits.  
Conclusion: Although the number of SNPs was different in different groups, the amount of 
genetic variance justified by different MAF groups was different. According to the results, a 
very large, ideal sample size and better coverage of low-frequency variants are needed to obtain 
a stronger and more reliable inference. 
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