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 چکیده مبسوط
با این حال، تحقیقات نشانگرهای  ممکن است سهم مهمی در کل تنوع ژنتیکی صفات کمی و پیچیده داشته باشند. غالبیتاثرات ژنتیکی  مقدمه و هدف:

افزایش در دسترس بودن  گیرند. را نادیده می غالبیتهای ژنتیکی صفات پیچیده عموماً اثرات ژنتیکی  و مکانیسم بینی ژنومی  گسترده ژنوم برای مطالعه پیش
 مورد توجه قرار گرفته بسیار بینی ژنومی های پیش این اثرات در مدلنمودن اخیراً ترکیب  ،ژنومی و مزایای بالقوه اثرات ژنتیکی غیرافزایشیهای  مجموعه داده

  است.
سازی شبیهروی هر کروموزوم نشانگر دو آللی و  QTL 1444و   244دارای  ،سانتی مورگان 144هر کدام با اندازه کروموزوم  8با ژنومی  ها:مواد و روش

 . سپس اطلاعات مربوط به رکوردهای شجره، خویشاوندی، سال تولد، وزن از شیرگیری، جنس نتاج، درصد دوقلوزایی، وزن لاشه، کیفیت لاشه، سنندشد
( در دسترس قرار 1898تا  1832های سالاولین زایش، تراکم پشم و سایر صفات اقتصادی گوسفند مغانی که از طریق مرکز اصلاح نژاد جعفرآباد مغان )طی 

و  پشم ،، کیفیت لاشهرشد صفت شامل صفات 1 بینی ژنومیو صحت پیش غالبیت افزایشی و اثرات ژنتیکی گرفت، ماتریس فنوتیپی مدل را تشکیل دادند.
علاوه بر  ،(MADG) غالبیت( یک مدل شامل اثرات ژنتیکی افزایشی و 2و ) (MAG) یک مدل اثر افزایشی (1از طریق دو مدل خطی اتخاذ شد: ) باروری

  استفاده شد. HIBLUP بسته Rافزار توسط نرم در دو مدل مختلف پیش بینی ژنومی برای ارزیابی قابلیت لایه 5این، از روش اعتبارسنجی متقابل 
از  یبزرگ بخش (،513/4زایی به ازاء هر میش )درصد برهو  (711/4) وزن لاشه گرمکه داد های واریانس برای هر صفت نشان  لفهنتایج تخمین مؤ ها:یافته

، شامل اثرات ژنتیکی افزایشی و MADG  نتایج اعتبار سنجی متقاطع نشان داد که مدل شود. توضیح داده می غالبیتتنوع فنوتیپی توسط اثرات ژنتیکی 
صحت پیشبینی شود،  را شامل می غالبیتیعنی مدلی که اثرات ژنتیکی  .دارد مزیت است ژنتیکی افزایشیاثرات دارای  تنهاکه   MAG ، نسبت به مدلغالبیت
 .بخشدمیرا بهبود  ژنومی
دهد که اثرات غلبه بایستی در  نشان می MAG برای برخی صفات در مقایسه با مدل MADG بینی( مدل  عملکرد بهتر )صحت پیش گیری:نتیجه

تواند ابزار مفیدی برای میMADG  کاربرد مدل همچنین های آینده بهبود یابد. بینی فنوتیپ  کی حیوانات گنجانده شود تا صحت پیشهای ارزیابی ژنتی مدل
 ج را بهبود بخشد.یهای جفت گیری ممکن است عملکرد نتاحذف حیوانات در مزارع باشد و استفاده از کل ژنتیک بالقوه نتاج در برنامه تصمیم

 

 بینی، صحت پیشبینی ژنومیپیش اثر افزایشی، ،غالبیتاثر  کلیدی: هایواژه
 

 مقدمه
غیر افزایشی اثرات ژنتیکی شامل اثرات افزایشی و اثرات    

هر دو برای تجزیه و تحلیل مکانیسم ژنتیکی صفات پیچیده 
 بینی ژنومیپیش دام از طریق نشانگرهای کل ژنوم یا برای

(. با این حال، در تولید و کاربرد، عموماً به 28مهم هستند )
شود، زیرا اثرات ژنتیکی اثرات افزایشی توجه بیشتری می

(. اگرچه 2افراد است ) اصلاحیدهنده ارزش افزایشی نشان
مطالعات روی اثرات غیرافزایشی در گاوهای شیری و گاوهای 

(، اما به دلایل شجره نامه 1،5گوشتی پیشرفت کرده است )
ناقص یا سوابق نامعتبر، محاسبات محدود و سایر مشکلات، 
مطالعات کمی روی اثرات ژنتیکی غیرافزایشی برای جمعیت 

 (. 18گوسفند صورت گرفته است )
توان اثرات  ، میSNPهای با در دسترس بودن ژنوتیپ   

های نشانگر را بررسی و  ژنتیکی جایگاه غالبیتافزایشی و 
(. علاوه بر 24بنابراین اثرات ژنتیکی هر نشانگر را تخمین زد )

ژنومی  شامل روابطاین، به روشی مشابه ساخت یک ماتریس 
تواند در  می تغالبیاثر ژنومی  شامل یک ماتریس و افزایشی

برای  (GBLUP) بینی خطی ژنومی بهترین مدل پیش
 (.13تحقیقات تجزیه و تحلیل ژنومی ادغام شود )

نشانگرهای متراکم در سطح ژنومی جایگزین اطلاعات    
ای شده و روش جدیدی را برای تخمین اثرات شجره نامه

  صحتکنند، که ژنتیکی ارائه می غالبیتافزایشی و 

خلاف . بربخشندهای ژنومی را بهبود میبینیپیش
های رابطه فردی مبتنی بر شجره، یک ماتریس رابطه  ماتریس

ژنومی مبتنی بر نشانگرهای متراکم در سطح ژنوم، قادر به 
گرفتن پیوندهای ژنتیکی از اجداد مشترک ناشناخته است 

(، که در یک ماتریس رابطه فردی براساس شجره موجود 13)
ر این، یک ماتریس رابطه ژنومی نه تنها برای نیست. علاوه ب

هایی با اطلاعات شجره نامه، بلکه برای آنهایی که جمعیت
اطلاعات شجره نامه ندارند نیز، مناسب است. استفاده از یک 

در یک مدل مختلط  غالبیتماتریس رابطه ژنتیکی افزایشی و 
های لفه( قادر به تخمین مؤ GBLUPخطی )مانند مدل

 واریانس است. غالبیتو  افزایشی
امروزه انتخاب ژنومی جای انتخاب کلاسیک را به علت    

صحت برآورد بالاتر گرفته، بنابراین با مطالعه بیشتر در جهت 
 های آماری، گیری روشکاهش اریب و خطاهای نمونه

توان با افزایش اطلاعات بیشتر فنوتیپی و ژنتیکی، با می
ایشی و غیرافزایشی، برآوردهای های اثرات افزطراحی ماتریس

تری به دست آورد. این برآوردها ابزار بسیار کارآمدی در دقیق
تصمیمات متخصصان اصلاح نژاد جهت اجرای شاخص 
انتخاب با هدف گزینش مولدین با صفات برتر اقتصادی، 

هایی که لذا هدف از این تحقیق طراحی مدل خواهند بود.
شامل اثرات ژنتیکی افزایشی و غیرافزایشی برای صفات 
اقتصادی گوسفند است، تا نشان دهیم که اثرات غیرافزایشی 

 دانشگاه علوم کشاورزی و منابع طبیعی ساری
 پژوهشهای تولیدات دامی
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توانند به اندازه اثر افزایشی مهم بوده و حتی گاهی اوقات می
کنند. اثرات به طور قابل توجهی بیشتر از اثر افزایشی کمک

أثیر بیشتری نسبت بینی تپیش صحتممکن است بر  غالبیت
 به اثرات افزایشی در برخی صفات داشته باشند.

 
 هامواد و روش

 سازی جمعیتشبیه

  افزارهای فنوتیپی و ژنوتیپی توسط نرممجموعه داده  
QMSim   (. در اولین مرحله 11) شدسازی شبیه14/1نسخه

نسل گسسته با  2444سازی برای ایجاد جمعیت پایه، شبیه
ساختار ژنتیکی نسل  .شدسازی شبیه 544ثابت  اندازه جمعیت

( با جفت گیری تصادفی دنبال و جمعیت 54اول تا انتها )نسل 
در آخرین نسل، تعداد نرها  (.3عدم تعادل پیوستگی ایجاد شد )

 52و  51های نسل .در نظر گرفته شد 244ها و تعداد ماده 24
تمام  دادند.، جمعیت تأیید را تشکیل 58جمعیت مرجع و نسل 

مجموعه داده  14تا  شدبار تکرار  14سازی مراحل شبیه
 مستقل برای تجزیه و تحلیل بیشتر ایجاد شود.

سانتی  144کروموزوم هر کدام  8سپس ژنومی شامل    
سازی شد. برای اولین نسل، هر کروموزوم دارای مورگان شبیه

لوکاس نشانگر دو آللی  1444و  QTL لوکاس دوآللی 244
در هر نسل، فراوانی  بود که به طور تصادفی مکان یابی شدند.

و میزان جهش برای  5/4و نشانگرها  QTL آللی برای لوکاس
QTL 5-14 ×5/2  و برایSNP در نظر گرفته  5/2× 14-8ها

هایی با نرخ تعیین ژنوتیپ شده نشانگری کمتر از شد. نمونه
( کمتر MAFهایی با حداقل فراوانی آللی )SNPدرصد و  95
حذف  1.9b4 نسخه PLINKتوسط نرم افزار درصد،  5از 

 شدند،سازی شبیه فوقمقادیر فنوتیپی به صورت  (.15شدند )

در طول  d و اثرات غلبه a ، اثرات افزایشیQTLبرای هر
های . سپس برای هر فرد، بر اساس ژنوتیپماندها ثابت  نسل

و   uافزایشیمربوطه، اثرات  QTL و اثرات QTL جایگاه
اثرات باقی مانده از یک توزیع  ومحاسبه  v یتغالبیتاثرات 

از  QTL لوکاس a اثرات افزایشی .شدندبرداری نرمال نمونه
استخراج شد  درجه آزادی 5/2 با t-Student توزیع آزمون

عنوان مجموع پس از آن، فنوتیپ برای هر فرد به (.27)
و اثرات  غالبیتمیانگین کلی، اثرات افزایشی واقعی، اثرات 

 .گردیدباقیمانده محاسبه 
اطلاعات مربوط به رکوردهای شجره، خویشاوندی، سال    

تولد، وزن از شیرگیری، درصد از شیرگیری، جنس نتاج، درصد 
دوقلوزایی، وزن لاشه، کیفیت لاشه، درصد دنبه به گوشت 

ولین زایش، تراکم پشم و سایر صفات اقتصادی لاشه، سن ا
مغان )از  نژاد جعفرآبادگوسفند مغانی که از طریق مرکز اصلاح

، ماتریس گرفتدر دسترس قرار  (1898تا  1832سال 
 .ندفنوتیپی مدل را تشکیل داد

 طراحی مدل
MAG مدل مختلط خطی شامل اثرات افزایشی  

1 (13): 
           

2 خطی شامل اثرات افزایشی و غلبهمدل مختلط 
MADG 

(13): 
               

بردار اثر  a بردار اثرات ثابت، b بردار مشاهدات، y که در آن  
  eیت تصادفی،غالبیتبردار اثر   dژنتیکی افزایشی تصادفی،

های واحد  ماتریس Zd و  X،Zaبردار اثر باقیمانده تصادفی و 
ترتیب به اثرات ثابت، افزایشی و به هستند که مشاهدات را

 .(21) کنند مرتبط می غالبیت
در این مطالعه، ما امکان ترکیب هر دو اثر ژنتیکی افزایشی    
از  را GP صحترا در ارزیابی ژنومی بررسی و  غالبیتو 

مورد صفت  هفت. نمودیمهای مختلف مقایسه  طریق مدل
شامل وزن تولد، وزن از شیرگیری، وزن بدن، وزن  مطالعه

زایی به ازاء لاشه گرم، طول استاپل، قطر تار پشم و درصد بره
واریانس در مجموعه داده اجزاء ( برآورد 1در ) هر میش

، و غالبیتو  افزایشی، از جمله واریانس مغانیژنوتیپ گوسفند 
سنجی با استفاده از اعتبار  GP صحت( تجزیه و تحلیل 2)

بین  BV هایبرآورد صحتو سپس مقایسه  لایه 5متقابل 
بینی با استفاده از اثرات افزایشی و زمانی که هر دو  مدل پیش

 هر دو در چارچوب ،کنند را ترکیب می غالبیتاثر افزایشی و 
GBLUP .ارزیابی شدند 

لایه ارزیابی شد.  5با اعتبار سنجی متقابل  GP صحت  
زیر گروه با اندازه تقریباً  5مجموعه داده به طور تصادفی به 

( برای دام 144مساوی تقسیم شد )هر زیرگروه شامل حدود 
عنوان گروه تأیید مورد به 0هر اعتبارسنجی متقابل، که 

)جمعیت مرجع( برای برآورد پارامترها در نظر گرفته شد و 
ها روه باقی مانده )جمعیت کاندید( برای اعتبارسنجی نمونهگ

 لایه، عموماً 5 متقابلاستفاده شد. هنگام انجام اعتبارسنجی 
 های بر اساس مدل (.14جمعیت به طور تصادفی تقسیم شد )

MAG  و MADGهای اصلاحی گروه اعتبارسنجی  ، ارزش
شد.  ها برآورد های واریانس مربوطه آن بینی و مولفه پیش

لایه را دو بار انجام  5 متقابلعلاوه بر این، اعتبار سنجی 
دادیم تا از تصادفی بودن گروه تأیید اطمینان حاصل کنیم. در 

مقدار مختلف صحت برای هر صفت محاسبه شد  14نهایت، 
در محیط نرم افزار  که مقدار میانگین به عنوان صحت نهایی

R (17 )بسته HIBLUP .ثبت شد 
 

 بحثنتایج و 
 آمار فنوتیپی

آمار توصیفی صفات فنوتیپی مورد مطالعه گوسفند  1جدول    
مغانی، از جمله میانگین هر پارامتر، خطای استاندارد هر صفت 

دهد.برای صفات رشد ضریب و ضریب تغییرات را نشان می
)وزن از  72/12)وزن تولد( تا  50/3از  (CV) تغییرات

)طول استاپل( تا  43/9برای صفات پشم،از  شیرگیری(،
)وزن  14/18)قطر تار پشم(، برای صفات لاشه، از  17/11

زایی برای درصد بره 48/1)وزن بدن( و  25/11لاشه گرم( تا 
 به ازاء هر میش  متغیر بود.

 
 
 

 
 

 

1- Additive Genetic effect Model                                                      2- Additive and Dominant Genetic effects Model 

 
 یوریقا یتو نعمت هدا یدوات یففاطمه علاء نوشهر، جمال س یدشریفی،س رضا
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 های توصیفی صفات مورد مطالعهآماره -1جدول 
Table 1. Descriptive statistics of studied traits 

 (CVضریب تغییرات ) (SEخطای استاندارد ) (SDانحراف معیار ) ±میانگین  رکورد صفت
 50/3 22/1 50/0±71/4 1051 وزن تولد )کیلوگرم(

 72/12 77/0 18/20±2/5 1051 وزن از شیرگیری )کیلوگرم(
 25/11 18/5 51/54±88/0 1289 وزن بدن)کیلوگرم(

 14/18 54/8 83/23±29/2 1289 وزن لاشه گرم)کیلوگرم(
 43/9 33/2 22/15±80/1 1511 متر(طول استاپل )سانتی

 17/11 93/8 45/27±08/8 1511 )میکرون( تار پشم قطر
 48/1 871/4 0/1±518/4 1742 زایی به ازاء هر میشدرصد بره

 
 های واریانسلفهبرآورد مؤ

در جدول صفات مورد مطالعه های واریانس تخمینی لفهمؤ   
عنوان نسبتی از کل یشی )بهاارائه شده است. واریانس افز 2

از  برای صفات رشد واریانس ژنتیکی نشان داده شده است(
برای صفات  )وزن از شیرگیری(، 835/4)وزن تولد( تا  821/4
)قطر تار پشم(، برای  511/4)طول استاپل( تا  32/5از  پشم،

)وزن بدن(  051/4)وزن لاشه گرم( تا 493/4صفات لاشه، از 
 زایی به ازاء هر میش  متغیر بود.برای درصد بره 459/4و 

)بیان شده به صورت درصدی از کل واریانس  غالبیتواریانس 
، برای صفات 843/4تا  280/4برای صفات رشد از ژنتیکی( 
تا  443/4برای صفات پشم از  ،711/4تا  448/4لاشه از 

درصد بره زایی به ازاء هر  غالبیتواریانس  متغیر بود. 410/4
یت غالبیتبیشترین مقدار واریانس  .به دست آمد 513/4میش 

 ( و درصد 711/4ب برای صفت وزن لاشه گرم )به ترتی
( و کمترین مقدار برای صفت وزن بدن 513/4زایی )بره

 ( حاصل شد.448/4)
( با هدف تخمین 8ای توسط علی پناه )در مطالعه   

پارامترهای ژنتیکی صفات لاشه گاو گوشتی، صفت وزن لاشه 
تری ( و واریانس غلبه بزرگ49/4پذیری پایین )گرم وراثت

 39/4داشت، به طوری که سهم واریانس غلبه از واریانس کل 
با جایگزین شدن اطلاعات شجره توسط  .محاسبه شد

نشانگرهای متراکم ژنومی، روش جدیدی برای تخمین اثرات 
شود ارائه شده که پیش بینی می غالبیتژنتیکی افزایشی و 

(. برخلاف 13های ژنومی را بهبود بخشد )صحت پیش بینی
های روابط فردی مبتنی بر شجره، یک ماتریس رابطه  تریسما

ژنومی مبتنی بر نشانگرهای متراکم در سطح ژنوم قادر به 
که یکی از اجداد مشترک ناشناخته است گرفتن پیوندهای ژنت

در ماتریس روابط فردی بر اساس شجره موجود نیست. علاوه 
هایی  بر این، یک ماتریس رابطه ژنومی نه تنها برای جمعیت

با اطلاعات شجره نامه، بلکه برای آن هایی که اطلاعات 
 (. 20،21شجره نامه ای ندارند نیز مناسب است )

در مطالعه حاضر، علاوه بر یک ماتریس رابطه ژنومی    
از طریق  غالبیتافزایشی، همچنین یک ماتریس رابطه 

در سطح ژنوم ایجاد شد. با در دسترس  SNP نشانگرهای
یت در یک جایگاه نشانگر را غالبیت، SNPهای ژنوتیپبودن 

های توان به آسانی تعیین کرد، و نتیجه مورد انتظار تلاقیمی

ساده است.  SNP هایریزی شده بر اساس ژنوتیپبرنامه
یت ژنومی در غالبیتکوواریانس اثرات   علاوه بر این، ماتریس

ژنومی های روابط  توان مشابه ماتریس بین افراد را می
طور گسترده در انتخاب ژنومی استفاده افزایشی، که به

توان  را می غالبیتشود، محاسبه نمود، به طوری که اثرات  می
بینی نااریب خطی  )بهترین پیش GBLUP در یک مدل

در  غالبیت(. عدم استفاده از اثرات 1،5ژنومی( تخمین زد )
رای ب BV تواند منجر به کاهش صحت های ارزیابی می روش

(، به ویژه در روش انتقال جنین full sibsخویشاوندان تنی )
در مدل، منجر  غالبیتشود. از سویی دیگر نادیده گرفتن اثر 

 شود.به تخمین بیش از حد واریانس باقیمانده می
تقسیم کل واریانس ژنتیکی به اجزای افزایشی و    

تواند از یک صفت به صفت دیگر و بین  غیرافزایشی آن می
سازی این  رگه متفاوت باشد. کمیهای اصیل و دو جمعیت

کند که تا چه حد  های واریانس ژنتیکی تعیین می لفهمؤ
های ژنومی اثرات غلبه را در نظر گرفت، یا  توان در ارزیابی می

ها و صفات  های تخصیص جفت را در میان جمعیت استراتژی
همراه های تخمین زده شده، مختلف ایجاد کرد. این واریانس

های والدین، برای به دست آوردن های آللی جمعیتبا فراوانی
های اصلاحی از نظر ارزش غالبیتهای افزایشی و واریانس

 شود.استفاده می غالبیتژنومی و انحرافات 
پذیری پایین و اثرات صفات تولیدمثلی معمولاً دارای وراثت   

 (.3تند )هس غالبیتژنتیکی غیرافزایشی بزرگ مانند اثرات 

های ژنتیکی از تخمین بیش در ارزیابی غالبیتگنجاندن اثرات 
 از حد واریانس ژنتیکی افزایشی جلوگیری کرده و امکان 

 کند که را فراهم می غالبیتبینی شایستگی ژنتیکی پیش
به (.22های اصلاح نژادی استفاده شود )تواند در برنامهمی

از واریانس ژنتیکی  غالبیتمنظور تفکیک واریانس ژنتیکی 
غیر  غالبیتها بایستی شامل افراد دارای روابط افزایشی، داده

( استدلال 22ون تاسل و همکاران ) صفر با یکدیگر باشند.
کردند که برای تخمین موفقیت آمیز تنوع ژنتیکی غیرافزایشی 

 نیاز است.درصد خواهران تنی در جمعیت مورد 24حداقل 
های های ژنوتیپی و ارزشبین ارزشتفاوت  غالبیتانحرافات 

ها و ژن غالبیتاصلاحی است و تنها بخشی از اثرات 
  (.7شود )نشانگرها را شامل می
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 (MADG) یتغالب -( و مدل افزایشیMAGهای واریانس با استفاده از مدل افزایشی )لفهبرآورد مؤ -2جدول 
Table 2. Estimation of variance components using additive model (MAG) and additive-dominant model (MADG) 

 صفات
  مولفه های واریانس

  افزایشی )
  ) غالبیت ( 

  فنوتیپی ) باقیمانده ( 
 )    

  
 

  
 ⁄  

 50/4 853/4 148/4 280/4 821/4 وزن تولد
 72/4 521/4 115/4 843/4 835/4 وزن از شیرگیری

 75/4 725/4 243/4 448/4 051/4 وزن بدن
 18/4 778/4 513/4 711/4 493/4 وزن لاشه گرم
 712/4 540/1 342/4 410/4 32/5 طول استاپل

 582/4 709/4 440/4 443/4 511/4 تار پشم قطر
 111/4 111/4 728/4 513/4 459/4 زایی به ازاء هر میشدرصد بره

 بود. <40/4و  <445/4به ترتیب  d2و  h2خطای معیار برای 
 

 بینی ژنومیصحت پیش
و  MAG را برای دو مدل بینی ژنومیپیش توانایی 8جدول   

MADG محاسبه شده توسط  صحت کند.مقایسه می
 .با صفات مختلف متفاوت است لایه 5 متقابلاعتبارسنجی 

زایی کمترین مقدار صحت پیش بینی برای صفت درصد بره
و بیشترین صحت برای صفت  MAG( توسط مدل 13/4)

 به دست آمد. MADG( توسط مدل 59/4وزن از شیرگیری )
صفات پشم و وزن بدن توسط هر دو صحت پیش بینی ژنومی 

 مدل یکسان بود.
روی صفات  (9ای توسط قیاسی و همکاران )در مطالعه   

از واریانس  غالبیتباروری گاوهای شیری، واریانس ژنتیکی 
به  غالبیتتر بود. نسبت واریانس رگژنتیکی افزایشی بز

برای صفات  197/4و  28/4، 27/4واریانس فنوتیپی به ترتیب 
زایی تا اولین تلقیح، تعداد تلقیح به ازاء آبستنی و فاصله گوساله

 .روزهای باز گزارش شد
ها در از برهمکنش بین آلل غالبیتدر سطح ژن، انحرافات     

ها در یک اثرات افزایشی ژنوتیپ(. 7شود )یک مکان ناشی می
شود که بخشی های اصلاحی بیان میمکان به صورت ارزش

ها را به شود، زیرا حیوانات آللرا شامل می غالبیتاز اثر 
ها را. در نظر گرفتن کنند نه ژنوتیپفرزندان خود منتقل می

در ارزیابی ژنومی، برازش مدل را افزایش  غالبیتاثرات 
بینی  پیش صحتیجه بایستی به بهبود دهد و در نت می

 های اصلاحی ژنومی منجر شود.  ارزش
های ژنومی  هایی که در ابتدا برای مدل یکی از روش   

(، 24،13بود )  GBLUP-Dپیشنهاد شد، غالبیتافزایشی و 
، بر غالبیتهای رابطه افزایشی و  که شامل جایگزینی ماتریس

 بود. اساس نشانگرهاهای رابطه بر اساس شجره، با ماتریس
 های دیگری مانند رگرسیون ، روشGBLUP-D علاوه بر

LASSO،Ridge  ( و بیزیBayes A،Bayes B  وT-

BLASSOهای ژنومی با اثرات افزایشی و  ( برای مدل
 (.27ی پیشنهاد شد )غالبیت

 به سختی در اصلاح نژاد حیوانات استفاده  غالبیتاثرات    
های  دلایل آن، محاسبات سنگین ارزیابی (،25شود )می

نسبتاً پایین  صحتژنتیکی در مقیاس بزرگ برای اثرات غلبه، 
ریزی و  و پیچیدگی برنامه غالبیتهای حاصل از اثرات  تخمین

 (.0شده است ) ریزی های برنامه محاسبه نتیجه تلاقی
 (28سازی، وارونا و همکاران )بر اساس یک مطالعه شبیه   

های اصلاحی  ردند که تغییرات مربوطه در ارزشمشاهده ک
، تنها برای غالبیتهنگام تغییر از یک مدل افزایشی به مدل 

 حیواناتی به دست آمد که دارای خواهر و برادر تنی بودند.

مجموعه داده گاو با نسبت بیشتری از خواهر برادران تنی، 
 غالبیتاثرات  صحتحاوی اطلاعات بیشتری به منظور برآورد 

 است.
 غالبیتنشان داد که مدل برازش هر دو اثر افزایشی و  نتایج   

رشد، ترین مدل برای تجزیه و تحلیل صفات ژنتیکی مناسب
از این رو، برای ارزیابی  باروری است.وزن لاشه گرم و 

ژنتیکی صفات باروری، علاوه بر اثرات ژنتیکی افزایشی، 
 آماری گنجانده شوند.بایستی اثرات غیرافزایشی نیز در مدل 

( به این نتیجه رسیدند که واریانس 1فورست و سولکنر )
یک مؤلفه مهم برای صفات باروری است و  ،غالبیت

در  غالبیتپذیری بدون در نظر گرفتن اثر برآوردهای وراثت
 (10پالوچی و همکاران ) شود.بیش از حد برآورد می ،مدل

 بینی ژنتیکی و پیشنشان دادند که برای تخمین پارامترهای 
برای صفات باروری، بایستی اثرات  های اصلاحیارزش

 .گرفتدر نظر نیز ژنتیکی غیرافزایشی را 

 
 MADGو  MAG دو مدل بینی ژنومی توسطصحت پیش مقایسه -8جدول 

Table 3. Comparison of genomic prediction accuracy by MAG and MADG models 

 صفت
 بینیصحت پیش

MAG (SE) MADG (SE) 
87/4( 42/4) وزن تولد  (42/4 )01/4  

89/4( 48/4) وزن از شیرگیری  (42/4 )59/4  
83/4( 41/4) وزن بدن  (42/4 )83/4  

19/4( 42/4) وزن لاشه گرم  (42/4 )82/4  
02/4( 48/4) طول استاپل  (48/4 )02/4  

04/4( 42/4) تار پشم قطر  (41/4 )04/4  
13/4( 42/4) زایی به ازاء هر میشدرصد بره  (41/4 )84/4  
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 و همخونی  غالبیتهمبستگی بین اثرات 
به دست آمده از مدل  غالبیتهمبستگی بین انحرافات    

های  SNPو دو معیار سطح همخونی )نسبت غالبیت
آمده  0هموزیگوت و ضریب همخونی حیوانات( در جدول 

دهد حیوانات با های هموزیگوت، نشان می SNPاست. نسبت
)وزن  کمتری داشتند یهمخون ،ترمثبت بزرگ غالبیتاثرات 

با  غالبیتهمبستگی انحرافات  .زایی(لاشه گرم و درصد بره
 نسبتتر از ضرایب همخونی حیوانات نیز منفی اما قوی

SNPهای هموزیگوت بود. 
تواند  ها یا نژادها می تنوع در سطح همخونی در جمعیت   

شده  های گزارش عامل مهم دیگری برای توضیح ناسازگاری
در کل تنوع  غالبیتهای ژن  برای سطح مشارکت فعالیت

هایی با سطوح بالاتر فنوتیپی صفت مورد نظر باشد. جمعیت
همخونی نسبت بیشتری از کل تغییرات فنوتیپی ناشی از 

های سان این نتایج مطابق با یافته (.7) را دارند غالبیتاثرات 
را در  غالبیتکه سهم بیشتری از واریانس  (19) و همکاران

واریانس کل برای صفات تولید شیر در جرسی در مقایسه با 
و  . میزتال، بودتحده گزارش کردندگاو هلشتاین در ایالات م

و همخونی را با  غالبیترابطه بین واریانس  (12)همکاران 
استفاده از اطلاعات شجره برای صفات خطی در گاو هلشتاین 

همخونی با  بیشتر کاهشکه  ندایالات متحده بررسی و دریافت
 .مرتبط است غالبیتبرآوردهای بالاتر واریانس 

های هموزیگوت و کاهش تعداد جایگاههمخونی با افزایش     
گذارد. متناظر در هتروزیگوسیتی بر صفات پیچیده تأثیر می

های مغلوب )نیمه( کشنده  فرض شده است که عمل جهش
تواند به دلیل از بین رفتن  اما می ،دلیل اصلی این امر است

های  از طریق کاهش تعداد جایگاه غالبیتهای ژن  فعالیت
لازم به ذکر است که این متفاوت از هتروزیگوت باشد. 

 غالبیتهمخونی در سطح جمعیت است که در آن اثرات 
تواند تفاوت قابل توجهی در فنوتیپ افراد ایجاد کوچک می
های تواند منبع قابل توجهی از تنوع در جمعیتکند و می

اثرات کاهش همخونی در  ای دیگردر مطالعههمخون باشد. 
 ه شداسترالیا بررسی و نشان داد گاوهای هلشتاین و جرسی

که افزایش همخونی با کاهش میانگین فنوتیپی باروری و 
 .(15) صفات تولید شیر مرتبط است

 
 MADGمدل  در تخمینی و ضریب همخونی برای صفات مورد مطالعه غالبیتهمبستگی بین انحرافات  -0جدول 

Table 4. Correlation between estimated dominant deviations and inbreeding coefficient for studied traits in MADG  
                model 

 صفت
 گیری همخونیاندازه

 ضریب همخونی های همخونSNPنسبت 
-824/4 وزن تولد  839/4-  

-251/4 وزن از شیرگیری  812/4-  
-508/4 وزن بدن  723/4-  

-215/4 وزن لاشه گرم  882/4-  
-013/4 طول استاپل  520/4-  

-510/4 تار پشم قطر  715/4-  
-242/4 زایی به ازاء هر میشدرصد بره  259/4-  

 

  کلی گیرینتیجه
نقش حیاتی در  یتغالبافزایشی و  ژنتیکی هر دو واریانس   

دارند، در حالی که برای برخی از  ژنومی بینی صحت پیش
بینی  صفات ممکن است دومی تأثیر بیشتری بر صحت پیش

 ژنومی اثراتمدل هایی که از  نسبت به اولی داشته باشد.

توانند کنند میاستفاده می (MADG) یتغالبو  افزایشی
ورد واریانس ژنتیکی برآ .اطلاعات را به درستی بازیابی کنند

تر از بزرگو وزن لاشه گرم  ت باروری برای صف غالبیت
در  غالبیتنادیده گرفتن اثر  واریانس ژنتیکی افزایشی بود.
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Extended Abstract 
Introduction and Objective: Dominant genetic effects may have an important contribution to 
the total genetic diversity of quantitative and complex traits. However, genome-wide marker 
research to study genomic prediction (GP) and genetic mechanisms of complex traits generally 
ignore dominant genetic effects. The increasing availability of genomic datasets and the 
potential benefits of non-additive genetic effects have recently attracted much attention to  
combining these effects into genomic prediction models.  
Material and Methods: A genome with 3 chromosomes of 100 cM each, with 200 QTL and 
1000 biallelic markers on each chromosome were simulated.. Then the information related to 
records of pedigree, year of birth, weaning weight, offspring sex, percentage of twinning, 
carcass weight, carcass quality, age of first calving, wool density and other economic traits of 
Moghani sheep that were obtained through Jafarabad Moghani Breeding Center (during 1382 to 
1393) formed the phenotypic matrix of the model. Additive and dominance genetic effects and 
accuracy of genomic prediction of 7 traits, including growth, carcass quality, wool and fertility 
were adopted through two linear models: (1) ) an additive effect model (MAG) and (2) a model 
that includes additive and dominance genetic effects (MADG). In addition, the 5-layer cross-
validation method was used with R package “HIBLUP”to evaluate the GP capability in two 
different models.  
Results: The results of estimating variance components for each trait show that carcass weight 
(0.617) and lambing percentage per ewe (0.578), a large part of the phenotypic variation is 
explained by dominance genetic effects. Cross-validation results showed that the MADG model, 
including additive and dominance genetic effects, has a clear advantage over the MAG model, 
which includes only additive genetic effects. that’s means, the model that includes dominant 
genetic effects improves the accuracy of genomic prediction.  
Conclusion: The better performance (prediction accuracy) of the MADG model for some traits 
compared to the MAG model shows that dominance effects should be included in animal 
genetic evaluation models to improve the accuracy of predicting future phenotypes. MADG 
model can also be a useful tool for culling decision  in farms, and the use of the entire genetic 
potential of progeny in mating programs may improve progeny performance. 
  
Keywords: Additive Effect, Dominance Effect, Genomic Prediction, Prediction Accuracy 

 
 
 
 

 
 


