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 چکیده مبسوط

رزیابی ژنومی اامی و زراعی دهای ونهدهد که در اکثر مطالعات انجام شده در گنتخاب ژنومی نشان میبررسی مقالات منتشر شده در حوزه ا :و هدف مقدمه
دهند نشان می ،دهیرا انجام شاتی که اخدر صورتیکه مطالعهای اصلاحی ژنومی بدون در نظر گرفتن اثرات ژنتیکی غالبیت انجام شده است. بینی ارزشو پیش

شم پوشی از اثرات رسد چظر مینرو به های اهلی مشارکت دارند. از اینکه اثرات ژنتیکی غالبیت به نحو قابل توجهی در تنوع فنوتیپی صفات تولیدی دام
بر  رزیابی ژنومیا در مدلیت غالب تیکیژن پیامدهای در نظر نگرفتن اثراتمطالعه در این . دهدمی ژنتیکی غالبیت صحت ارزیابی ژنومی را تحت تاثیر قرار

 بررسی شد. های اصلاحی ژنومیصحت، میانگین مربعات خطا، اریبی و قابلیت اعتماد ارزش
 پذیریوراثت حسطدر  (SNP) یدو آلل یدینشانگر تک نوکلئوت 5000 یحاو و مورگان یک هر کدام به طول ،کروموزوم 5 شامل یژنوم ها:مواد و روش

اما( و نرمال و گ )یکنواخت، QTL تامتفاوت اثر هاییعتوزافزایشی داده شد.  ژنتیکی اثرات( هاQTLهای صفات کمی )همه جایگاهبه  سازی شد.شبیه 5/0
در نظر گرفته  سازییهشب هاییهفرض صورتبه( QTL 1000و  500، 250 ترتیببهها )SNPاز تعداد کل  %20و  10، 5 صورتبه  QTLاز تعداد یوسنار سه یزن

 بینیشپیا استفاده از روش بهترین بهای اصلاحی ژنومی ها اثرات غالبیت داده شد. ارزشQTLاز  %100و  50، 25، 10، صفردر سناریوهای مختلف به  شد.
و قابلیت اعتماد  ، اریبیبینیپیشمیانگین مربعات خطای  ،بینیپیشصحت  شامل ،LRهای روش شاخص رود شده و( برآGBLUPنااریب خطی ژنومی )

 مورد استفاده قرار گرفتند. GBLUPهای اصلاحی حاصل از های اصلاحی برای تجزیه و تحلیل ارزشارزش
 صورتبهاظ نشده و ی ژنومی لحبدل ارزیاغالبیت در تنوع فنوتیپی صفت مشارکت داشته باشند اما در م ژنتیک نتایج نشان داد در صورتیکه اثرات ها:یافته

میانگین مربعات هد شد. همچنین خوا %25های اصلاحی ژنومی تا حدود د، منجر به کاهش صحت ارزشنتفکیک نشده از اثرات ژنتیکی افزایشی باقی بمان
 . میزان اریبی افزایش یافت %60تا ( %100به  00/0از ) های دارای اثر غالبیتQTLنیز با افزایش درصد  ژنومی های اصلاحیارزشبینی خطای پیش

 %36تا  (%100به  00/0از ) ر غالبیتهای دارای اثQTLاثرات غالبیت قرار گرفت و با افزایش درصد چشم پوشی از های اصلاحی ژنومی نیز تحت تاثیر ارزش
تا  (%100به  00/0از )ای اثر غالبیت های دارQTLرصد چشمگیری با افزایش د طوربههای اصلاحی ژنومی نیز قابلیت اعتماد ارزش در ضمنافزایش یافت. 

 کاهش یافت.  %40حدود 
ا صحت پایین، به برآوردهای یکی افزایشی منجر بکلی نتایج این تحقیق نشان داد که عدم تفکیک اثرات ژنتیکی غالبیت از اثرات ژنتطوربه گیری:نتیجه

 منظوربهکه  ودمی شیشنهاد نابراین پ. بدهدمیشود که در نهایت بازدهی انتخاب ژنومی را کاهش یهای اصلاحی ژنومی مقابل اعتماد از ارزشو غیر اریب
 های انتخاب ژنومی، اثرات غالبیت در مدل ارزیابی ژنومی منظور شود. افزایش کارایی طرح

 

  GBLUP ی،دو آلل یدینشانگر تک نوکلئوت ،ارزیابی ژنومی اثرات ژنتیکی غالبیت، های کلیدی:واژه
 
 مقدمه

های اصلاحی در اصلاح نژاد رایج برای برآورد ارزش  
ای در قالب حیوانات از رکورهای فنوتیپی و اطلاعات شجره

های مدل دام استفاده شده و در ادامه از برآوردهای ارزش
شود. صحت اصلاحی برای انتخاب حیوانات برتر استفاده می

تاثیر عوامل  های اصلاحی حاصل از این روش تحتارزش
توان به تعداد از آن جمله می که گیردمتعددی قرار می

ها، عمق و کیفیت رکوردهای فنوتیپی، دقت رکوردگیری
برای صفاتی در ضمن، . اشاره کردشجره و مدل مورد استفاده 

گیری نیستند مانند صفات مربوط که در حیوان زنده قابل اندازه
د تولید شیر در گاوهای به لاشه و صفات محدود به جنس مانن

ابداع  (.8شیری استفاده از این روش دارای محدودیت است )
از آنجا که از  نیز( 7)( MASروش انتخاب به کمک مارکر )

کرد نتوانست بهبود اندکی نشانگر استفاده میاطلاعات تعداد 
های اصلاحی ایجاد نماید و به قابل توجهی در صحت ارزش

در طی دو  .(21) تقبال قرار نگرفتهمین علت چندان مورد اس
یابی ژنوم های جدید، امکان توالیابداع تکنولوژیبا  دهه اخیر

پذیر شد. مطالعات سطح حیوانات اهلی در سطح وسیع امکان
 شکل به DNA نشانگر تعداد بسیار زیادی ژنوم نشان داد که

در سطح ژنوم وجود دارد ( SNP) نوکلئوتیدی تک چندشکلی
کند. این تنوع یار بالایی را در جمعیت ایجاد میکه تنوع بس

 تک هایشکلی چنداین  امروزه د.بو ژنومی انتخاب پیش نیاز
 اند.شده تبدیل نژادی به ابزار مدترینکارآ به نوکلئوتیدی

 است دام نژد اصلاح در مهمی روش ژنوم کل پویش مطالعات
 این از زیادی تعداد بسیار ژنوتیپ تعیین بر مبتنی که

 این بالا از تراکم با هایآرایه منظور بدین است. هاجایگاه
. میوسن و (9) اندشده ارائه دامپروری صنعت در هانشانگر

سازی کامپیوتری و ترکیب (، با استفاده از شبیه15همکاران )
های بیزی، های مختلف آماری مانند روشآن با روش

شان دادند چهارچوب انتخاب ژنومی را پایه گذاری کردند و ن
ژنومی افراد کاندید  اصلاحی هایارزش توانکه چگونه می

با استفاده از اطلاعات  را انتخاب )که فاقد فنوتیپ بودند(
استفاده عملی از  برآورد نمود. SNP 50000ژنوتیپی حدود 

 به تعویق افتاد، زمانی که  2008انتخاب ژنومی تا سال 
ا در دسترس قرار هبرای تعیین ژنوتیپ دام SNPهای تراشه

توان هر دام را برای ها میگرفتند. در گاو شیری با این تراشه
(. با 54kتعیین ژنوتیپ کرد )در اصطلاح  SNP 54000حدود 

  مشخص MASتوضیحات تفاوت انتخاب ژنومی و  این

 دانشگاه علوم کشاورزی و منابع طبیعی ساری
 پژوهشهای تولیدات دامی
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که در آن فقط از اطلاعات تعداد  MASبر خلاف  شود.می
بخش کوچکی  ه فقطشد و در نتیجاندکی نشانگر استفاده می

 شد، درمی توجیه نشانگر توسط صفت ژنتیکی کل واریانس از
ها یا صدها ده استفاده مورد نشانگرهای تعداد انتخاب ژنومی

  برآورد در آنِ واحد نشانگر زیادی تعداد اثر و هزار است
 را ژنتیکی واریانس همه که شود و این پتانسیل را داردمی

تأثیر انتخاب ( 5وبلت و همکاران )د(. 24، 10) نماید توجیه
لیارد، بسه نژاد گاو شیری مونر بهبود ژنتیکی ژنومی ب

ن را مطالعه نمودند و گزارش کردند که در و هلشتای ینورماند
 پیشرفت میانگین انتخاب ژنومیمقایسه با انتخاب کلاسیک، 

درصد  71درصد )هلشتاین( تا  33را بین  ژنتیکی سالانه
 یش داده است.افزا )نورماندی(

سازی (، با استفاده از شبیه15میوسن و همکاران )
های مختلف آماری مانند کامپیوتری و ترکیب آن با روش

های بیزی، چهارچوب انتخاب ژنومی را پایه گذاری روش
 اصلاحی هایارزش توانکردند و نشان دادند که چگونه می

با  را د(ژنومی افراد کاندید انتخاب )که فاقد فنوتیپ بودن
 برآورد نمود. SNP 50000استفاده از اطلاعات ژنوتیپی حدود 

 ،به تعویق افتاد 2008استفاده عملی از انتخاب ژنومی تا سال 
در  هادامبرای تعیین ژنوتیپ  SNPهای زمانی که تراشه

توان هر ها میدسترس قرار گرفتند. در گاو شیری با این تراشه
تعیین ژنوتیپ کرد )در  SNP 54000دام را برای حدود 

توضیحات تفاوت انتخاب ژنومی و  (. با این54kاصطلاح 
MAS بر خلاف  شود.می مشخصMAS  که در آن فقط از

 و در نتیجه فقط شداطلاعات تعداد اندکی نشانگر استفاده می
 نشانگر توسط صفت ژنتیکی کل واریانس بخش کوچکی از

 مورد انگرهاینش تعداد انتخاب ژنومی ، درشدمی توجیه
در  نشانگر زیادی تعداد اثر و ها یا صدها هزار استده استفاده

 همه که و این پتانسیل را دارد شودمی برآورد واحد آنِ
( 5دوبلت و همکاران )(. 10) نماید توجیه را ژنتیکی واریانس

سه نژاد گاو شیری ر بهبود ژنتیکی تأثیر انتخاب ژنومی ب
ن را مطالعه نمودند و گزارش لشتایو ه یلیارد، نورماندبمون

 انتخاب ژنومیکردند که در مقایسه با انتخاب کلاسیک، 
درصد )هلشتاین(  33را بین  ژنتیکی سالانه پیشرفت میانگین

 افزایش داده است.  درصد )نورماندی( 71تا 
نتخاب ژنومی نشان حوزه ا بررسی مقالات منتشر شده در

های دامی و شده در گونه دهد که در اکثر مطالعات انجاممی
های اصلاحی ژنومی بینی ارزشزراعی ارزیابی ژنومی و پیش

بدون در نظر گرفتن اثرات ژنتیکی غالبیت انجام شده است 
( فقدان شجره 1از عبارتند  مساله نایدلایل ( 1،3،11،26)

 های تنی مناسب که حاوی درصد بالایی از خانواده
(full-sib family ،باشد )در زایش پیچیدگی محاسباتی ( اف2

( این حقیقت 3صورت وارد کردن اثرات غیرافزایشی در مدل، 
که اثرات ژنتیکی افزایشی و مادری تا حدودی اثرات غالبیت را 

( دشواری استفاده عملی از اطلاعات 4نیز در بر میگیرند و 
(. به 25های اصلاح نژادی )ژنتیکی غیرافزایشی در طرح

گزارشات محدودی مربوط به جزء واریانس که  بودهمین دلیل 
 اما. بوددر صفات عملکردی حیوانات اهلی منتشر شده  غالبیت

دهد که نتایج مقالاتی که اخیراً منتشر شده است نشان می

 اثرات ژنتیکی غالبیت به نحو قابل توجهی در تنوع فنوتیپی
(. 6،12های اهلی مشارکت دارند )صفات تولیدی دام برخی

( میزان مشارکت اثرات 12ال جسوری و همکاران )برای مث
 مرغتخمژنتیکی غالبیت در صفات وزن بدن و صفات تولید 

را بررسی نمودند و گزارش کردند که اثرات مرغان بومی 
در واریانس فنوتیپی  01/0و  08/0، 06/0غالبیت به میزان 

وزن تولد، وزن هشت هفتگی و وزن دوازده هفتگی مشارکت 
ر ضمن برای سن بلوغ جنسی، میانگین وزن داشتند. د

، نسبت واریانس ژنتیکی غالبیت به مرغتخمو تعداد  مرغتخم
گزارش شد.  08/0و  06/0، 06/0واریانس فنوتیپی به میزان 

پذیری غالبیت برای وزن تولد، ( وراثت20صادقی و همکاران )
در شیرگیری، شش ماهگی، نه ماهگی و دوازده ماهگی را 

 25/0و  19/0، 11/0، 17/0، 15/0به میزان ژاد عدنی بزهای ن
پذیری ژنتیکی گزارش نمودند. برای این صفات وراثت

)وزن تولد(  38/0)وزن شیرگیری( تا  17/0افزایشی در دامنه 
وارد نمودن اثرات رسد از این رو به نظر می قرار داشت.

درک به ( 1تواند می ارزیابی ژنومیمدل در  غالبیتژنتیکی 
صحت  (2، منجر شودبهتری از معماری ژنتیکی صفات 

های بازدهی برنامه (3را افزایش دهد و ارزیابی ژنومی 
به واسطه تعیین سهم نسبی اثرات ژنتیکی  گری راآمیخته

 تأثیربررسی  منظوربه حاضر تحقیق(. 25افزایش دهد )غالبیت 
ی در نظر نگرفتن اثرات ژنتیکی غالبیت در مدل ارزیابی ژنوم

بر صحت، میانگین مربعات خطا، اریبی و قابلیت اعتماد 
 .های اصلاحی ژنومی انجام شدارزش

 

 
 هامواد و روش

 جمعیت و ژنوم سازیشبیه
سازی ( جهت شبیه23) hyperdافزاری از بسته نرم

را  کروموزوم ساختار ژنوم 5ژنوم و جمعیت استفاده شد. 
نگر تک نشا 1000تشکیل دادند که بر روی هر کدام 

ده شدند. یکنواخت پراکن طوربه (SNP)نوکلئوتیدی دو آللی 
فرد  50جمعیت، ابتدا یک جمعیت پایه شامل  سازیشبیهبرای 
میزش سازی شد و با استفاده از آفرد ماده شبیه 50نر و 

نگر بین نشا LDسطح قابل قبولی از نسل،  50تصادفی برای 
و دبه ازاء هر  . در هر نسل(2r≈23/0) ایجاد گردیدQTL و

ندازه انسل  50والد، دو نتاج تولید شد. ازاین رو در طول 
 (. اندازه=100Neفرد ثابت ماند ) 100جمعیت به تعداد 

اده فرد افزایش د 1000فرد به  100از  51جمعیت در نسل 
عات طلااشد. این حیوانات هم اطلاعات ژنوتیپی داشتند و هم 

 ت ازاناادند. فنوتیپ حیوفنوتیپی و جمعیت مرجع را تشکیل د
ها و یک جزء محیطی که از QTLطریق جمع ارزش ژنتیکی 

با  رابرد بیک توزیع نرمال با میانگین صفر و انحراف استاندار
یر قادمجذر واریانس محیطی اخذ شد به دست آمد و در نتیجه 

 52ل نس فنوتیپی نیز در جمعیت دارای توزیع نرمال بود. سپس
ژنوتیپی  یجاد شدند که فقط دارای اطلاعاتا 51از افراد نسل 

یید تأ جمعیت، 52بودند ولی اطلاعات فنوتیپی نداشتند. نسل 
د بایها های اصلاحی آن)افراد کاندید انتخاب( بودند که ارزش

 (. 1)جدول شد میبرآورد 
 

 مسلم کریمی، فرهاد غفوری کسبی و پویا زمانی 
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 سناریوهای مورد بررسی
درصدی از تعداد نشانگر  صورتبه QTLتعداد : QTL تعداد (1
( در QTL 1000و  500، 250 ترتیببه ،درصد 20و  10، 5)

 نظر گرفته شد.
در سناریوهای مختلف توزیع یکنواخت، : QTL اثرات توزیع( 2 

 ها  QTLنرمال و گاما برای اثر جایگزینی
 سازی شد. مدل

البیت در برای در نظر گرفتن اثرات غ :اثرات ژنتیکی غالبیت( 3
 در سناریوی  ته شد:های مختلفی در نظر گرفمدل سناریو

 

در . (Aها فقط اثر افزایشی داده شد )سناریو QTLاول به همه 
ها اثر افزایشی داده شد و برای QTLسناریوی دوم به همه 

در  (.A+10%Dاز آنها نیز اثر غالبیت منظور شد )سناریو  10%
ها اثر افزایشی داده شد و برای QTLسناریوی سوم به همه 

در  (.A+25%D)سناریو  غالبیت منظور شد از آنها نیز اثر 25%
ها اثر افزایشی داده شد و برای QTLسناریوی چهارم به همه 

)سناریو  شد در نظر گرفتهاز آنها نیز اثر غالبیت  50%
A+50%D.)  در سناریوی پنجم به همهQTL ها اثر افزایشی

 (.A+100%D)سناریو  شد دادهغالبیت  و

 
 ارزیابی ژنومی روش

بینی نا اریب خطی ژنومی از روش بهترین پیش    
(GBLUP) رد اثر برای ارزیابی ژنومی و برآوSNPاده ها استف

 های ارزیابیترین روشو کاربردی ترینهاز ساد GBLUP شد.
و  یاتژنومی در اصلاح نژاد دام است و از نظر سرعت محاسب

 .(18)ها است میزان حافظه مورد نیاز نیز جزو بهترین روش
  (:25زیر بود ) صورتبه مورد استفاده مدل آماری

y = μ+ Xb + e 
 گین کلمیان µبردار مشاهدات فنوتیپی و  y، هدر این رابط  

ه کاست  2و  1، 0شامل کدهای  Xباشد. عناصر ماتریس می
های های مربوط به هر یک از مکاندهنده تعداد آللنشان

 های اصلاحیارزشبردار  bنشانگری برای هر فرد است. 
و  ی تجزیهاست. برا ماندهنیز بردار اثرات باقی eژنومی است. 

ه ( استفاد4) BGLRافزاری از بسته نرم GBLUPهای لتحلی
مده به دست آ های اصلاحی ژنومیبرای بررسی ارزشگردید. 

LR (13 )های روش از برخی شاخص در سناریوهای مختلف
 ها عبارت بودند از:استفاده شد. این شاخص

این شاخص  :بینی()عملکرد پیش بینیصحت پیش (1
های اصلاحی ین ارزشهمبستگی پیرسون ب صورتبه

 سازیشبیه) عیهای اصلاحی واقبینی شده و ارزشپیش
 محاسبه شد. شده(

ص این شاخ (:MSEp) بینیمیانگین مربعات خطای پیش( 2 
ی واقعی های اصلاحی ژنومتوان دوم تفاوت ارزش صورتبه

 .بینی شده محاسبه شدهای اصلاحی پیشاز ارزش
نگین تفاوت بین میا صورتبه این شاخص (:Biasاریبی ) (3 

های اصلاحی بینی شده و ارزشهای اصلاحی پیشارزش
 .واقعی محاسبه شد

 صورتبه(: این شاخص Reliabilityقابلیت اعتماد ) (4 
شده بر  بینیپیشهای اصلاحی ژنومی رگرسیون مقادیر ارزش

ه سازی شده( محاسبهای اصلاحی واقعی )شبیهروی ارزش
 .گردید

سازی در حوزه انتخاب ژنومی شابه با مطالعات شبیهطور مبه 
، QTLکه ترکیبی از تعداد  هر سناریو مورد مطالعه(، 1،3،8)

های دارای اثرات غالبیت QTLو درصد  QTLتوزیع اثرات 
 10 تکرار گزارش گردید. 10بار تکرار شد و میانگین  10 بود

له در هر مرحمرتبه تکرار هر سناریو به این دلیل است که 
 سازی،، به دلیل تصادفی بودن ماهیت شبیهسازیشبیه

متفاوت از تکرار قبل است و نتیجه  شده سازیاطلاعات شبیه
 ها متفاوت خواهد بود.ارزیابی از جهت صحت و سایر شاخص

 65/0بینی برای مثال ممکن است در تکرار اول صحت پیش
 .شود 72/0و در تکرار چهارم  شود 69/0در تکرار دوم  ،شود

 مسلم کریمی، فرهاد غفوری کسبی و پویا زمانی 

 

 جمعيت ژنوم و سازيپارامترهاي استفاده شده در شبيه -1جدول 
Table 1. Parameters used for simulation of genome and population 

  (Genome) ژنوم

 تعداد کروموزوم
Number of Chromosomes 

5 

 اندازه هر کروموزوم )مورگان(
Chromosome length (Morgan) 

1 

 به ازاء هر کروموزوم SNPتعداد نشانگر 
No of marker per chromosome 

1000 

 به ازاء هر کروموزوم QTLتعداد 
No of QTL per chromosome 

50 ،100 ،200 

 QTL توزيع اثرات
QTL distribution 

Normal, Uniform, Gamma 

 (MAFفراواني آلل نادر )
Minor allele frequency (MAF) 

0.05 

 جمعيت
Population 

 

 (LD)ها براي ايجاد عدم تعادل پيوستگي تعداد نسل
No of generations for creating linkage disequilibrium (LD) 

1-50 

 نسل مرجع
Referencegeneration 

51 

 نسل تاييد
Validation population 

52 
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برای اینکه مقایسه درستی بین سناریوهای مختلف  بنابراین
بار تکرار هر  10تر است که میانگین منطقی انجام شود،

بار  10میانگین های مورد بررسی با سناریو از نظر شاخص
  مقایسه شود. سناریوهای دیگرتکرار 

 

 نتایج و بحث
 بینی صحت پیش

صحت  ثر غالبیت برهای دارای اQTLثیر افزایش درصد تأ    
، QTL (250ارزیابی ژنومی در سناریوهای مختلف از تعداد 

رات ( در توزیع نرمال، گاما و یکنواخت اثQTL1000و  500
QTL  ده نشان داده شده است. همانطور که مشاه 2در جدول

با  در صورت استفاده از یک مدل صرفاً افزایشی، شودمی
( A )سناریوصفریت از های دارای اثر غالبQTLافزایش درصد 

(، صحت ارزیابی A+100%Dها )سناریو QTL %100به 
و  QTL . برای مثال در توزیع نرمال اثراتیافتژنومی کاهش 

های با اثر QTL، با افزایش درصد QTL 1000 سناریو در
 ها، صحت ارزیابی ژنومی بهQTL%100غالبیت از صفر به 

ا بود که بکاهش یافت. نکته قابل توجه این  %23میزان 
%، 25تا  صفر های دارای اثر غالبیت ازQTLافزایش تعداد 

بینی کاهش قابل توجهی نداشت و عمده کاهش صحت پیش
هده دارای اثر غالبیت مشا QTL %100و  %50در سناریوهای 

 شد. در ضمن، شیب کاهش صحت ارزیابی ژنومی در نتیجه
در  QTL 1000 ها در حالتی کهQTLاختصاص اثر غالبیت به 

 با واریانس ژنتیکی کل مشارکت داشتند چشمگیر تر بود و
، از سرعت کاهش در QTL 250ها به QTLکاهش تعداد 

ت ثرااصحت ارزیابی کاسته شد. برای مثال در توزیع نرمال 
QTL 1000، در سناریو QTL ،23%  کاهش در صحت 
، با QTL 250بینی مشاهده شد، در حالی که در سناریو پیش

های با اثر غالبیت از صفر به QTLصد افزایش در
100%QTL کاهش  %16ها، صحت ارزیابی ژنومی به میزان
و  بینی آن بزرگتردر مقایسه، مدلی که صحت پیش یافت.

. تر استباشد برای ارزیابی ژنومی مطلوب یکنزدیک به 
ن را ( صفات شیر تولیدی، مقدار چربی و پروتئی16محمدی )

برای  مود.ایران را ارزیابی ژنومی ندر گاوهای شیری هلشتاین 
ر دیت صفات مذکور اگرچه میزان مشارکت اثرات ژنتیکی غالب

%(، 1و  %1، %2 ترتیببهتنوع فنوتیپی صفات مذکور کم بود )
 ومی ژن اما لحاظ نمودن اثرات غالبیت در مدل، صحت ارزیابی

 

به  ترتیببهبرای صفات تولید شیر، مقدار چربی و پروتئین را 
در مقایسه با مدلی که فقط شامل اثرات  %6و  %5، %3ان میز

( با 17افزایشی بود افزایش داد. همچنین محمدی و مختاری )
وارد کردن سازی کامپیوتری، نشان دادند که استفاده از شبیه

، صحت ارزیابی ژنومی را افزایش خواهد در مدلاثرات غالبیت 
بی ژنومی از ، صحت ارزیاBayesAی که در روش صورتبهداد 
، صحت ارزیابی ژنومی از BayesLو در روش  69/0به  63/0
 در تحقیق مذکور، افزایش یافت. در ضمن 67/0به  65/0

میزان افزایش در صحت ارزیابی ژنومی در سطوح پایین 
علت این پذیری بالا بود. پذیری بیشتر از سطوح وراثتوراثت

ین بیشتر تحت پای پذیری وراثتمساله این است که صفات با 
تاثیر اثرات غالبیت قرار دارند و در نتیجه با وارد کردن اثرات 
غالبیت در مدل و تفکیک آنها از اثرات ژنتیک افزایشی برای 
این صفات صحت ارزیابی به میزان بیشتری نسبت به صفات 

پذیری بالا )که کمتر تحت تاثیر اثرات غالبیت هستند( با وراثت
 افزایش خواهد یافت.

گزارشاتی نیز وجود دارد مبنی بر عدم تغییر در صحت 
ارزیابی ژنومی در نتیجه وارد کردن اثرات غالبیت در مدل که 

مورائیس های زراعی هستند. برای مثال مربوط به گونه عمدتاً
های مختلف حاوی اثرات افزایشی و ( مدل18و همکاران )

دی برنج افزایشی+غالبیت را در ارزیابی ژنومی صفات عملکر
مورد مقایسه قرار دادند و گزارش کردند که وارد کردن اثر 

بود نبخشید. همچنین یادا و بینی را بهغالبیت صحت پیش
( صحت ارزیابی ژنومی صفات تولیدی گیاه 28همکاران )

نیشکر شامل میزان محصول، محتوی قند و محتوی فیبر را با 
 های ژنتیکی افزایشی و ژنتیکیاستفاده از مدل

افزایشی+غالبیت ارزیابی ژنومی نمودند. برای صفت میزان 
از واریانس  %70محصول، واریانس ژنتیکی غالبیت نزدیک به 

ژنتیکی کل را به خود اختصاص داده بود و وارد کردن اثر 
 26/0 24/0ارزیابی ژنومی را از غالبیت در مدل صحت 

ین( افزایش داد اما برای دو صفت دیگر )محتوی قند و پروتئ
جزء واریانس غالبیت ناچیز بوده و تاثیری بر صحت ارزیابی 

های مده در گونهمقایسه نتایج به دست آژنومی نداشت. 
اثرات ژنتیکی  دهد احتمالاًهای دامی نشان میزراعی با گونه

غیرافزایشی نقش کمتری در تنوع فنوتیپی محصولات زراعی 
یقات بیشتری نیاز یید این مطلب به تحق، هرچند تأندکایفا می

  دارد.

 مسلم کریمی، فرهاد غفوری کسبی و پویا زمانی 

 
 های دارای اثرات غالبیتQTLو درصد  QTLهای اصلاحی ژنومی در سناریوهای مختلف از تعداد ارزش بینیپیشصحت  -2جدول 

Table 2. Accuracy of predicted genomic breeding values in different scenarios of number of QTL and percent of  
       QTLs with dominance effect 

 A A+10%D A+25%D A+50%D A+100%D 

      (Normal distribution)توزیع نرمال 
1000 QTL 0.83 0.81 0.78 0.71 0.64 
500 QTL 0.80 0.82 0.78 0.72 0.63 
250 QTL 0.78 0.77 0.78 0.70 0.63 

      
      (Gamma distribution)توزیع گاما 

1000 QTL 0.82 0.82 0.80 0.75 0.72 
500 QTL 0.80 0.79 0.79 0.77 0.71 
250 QTL 0.80 0.80 0.78 0.72 0.70 

      
      (Uniform distribution)توزیع یکنواخت 

1000 QTL 0.84 0.81 0.78 0.75 0.71 
500 QTL 0.80 0.80 0.78 0.76 0.70 
250 QTL 0.79 0.80 0.77 0.75 0.69 

 

  

 [
 D

O
I:

 1
0.

61
18

6/
ra

p.
14

.3
9.

14
5 

] 
 [

 D
O

R
: 2

0.
10

01
.1

.2
25

18
62

2.
14

02
.1

4.
39

.1
6.

7 
] 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 r

ap
.s

an
ru

.a
c.

ir
 o

n 
20

26
-0

4-
22

 ]
 

                               4 / 9

http://dx.doi.org/10.61186/rap.14.39.145
https://dor.isc.ac/dor/20.1001.1.22518622.1402.14.39.16.7
https://rap.sanru.ac.ir/article-1-1342-fa.html


 149... ......................................................................................................................................... 1402بهار  /39 شماره /چهاردهم سال دامی تولیدات پژوهشهای

 ( MSEp)بینی مربعات خطای پیش میانگین
های ( ارزشMSEp) بینیپیش یمیانگین مربعات خطا
ونه نشان داده شده است. همانگ 3اصلاحی ژنومی در جدول 

 بینی درکمترین مربعات خطای پیش ،شودکه مشاهده می
 ها اثر غالبیتQTLحالتی به دست آمد که هیچ کدام از 

ثر اهای دارای QTLرصد ( و با افزایش دAنداشتند )سناریو 
خطی  صورتبهبینی غالبیت میانگین مربعات خطای پیش

ه زمانی به دست آمد که هم MSEpحداکثر  وافزایش یافت 
QTL سناریو( ها دارای اثر غالبیت بودندA+100%D در .)ر ه

ها از QTLسناریو از میزان اثرات غالبیت، با کاهش تعداد 
چشمگیری  طوربه MSEp، میزان QTL 250به  1000

 و توزیع A+25%Dکاهش پیدا کرد. برای مثال در سناریو 
، QTL 250به  1000ها از QTLنرمال، با کاهش تعداد 

 کاهش پیدا کرد 6/98411به  4/381933از  MSEpمیزان 
 نیز بینیپیش ی. میانگین مربعات خطادرصد کاهش( 74)

ز ا صلهای مهم برای تجزیه و تحلیل نتایج حایکی از شاخص
 ی صحت و اریب ارزیابی ژنومی است. این پارامتر تواماً

کند و شده را منعکس می بینیپیشهای اصلاحی ارزش
حت ه صمقادیر پایین و نزدیک به صفر آن مطلوب و نشاندهند

ر نتظااکه  باشد. در مطالعه ما، همانگونهبالا و اریبی کم می
)نرمال، گاما و  QTLرفت در هر سه توزیع اثرات می

یت هایی که دارای اثر غالبQTLیکنواخت(، افزایش تعداد 
مربوط  MSEpشد و کمترین  MSEpبودند منجر به افزایش 

نتایج  ( که باAبه سناریو فاقد اثرات غالبیت بود )سناریو 
ن کاراعلیلو و همبرای مثال  تحقیقات دیگران مطابقت داشت.

 ثراتان از در مدل و تفکیک آ( تاثیر وارد کردن اثر غالبیت 2)
ن وتئیپر افزایشی بر ارزیابی ژنومی صفات تولید شیر، چربی و

د. ودنبررسی نم شیر را در گاوهای دو نژاد هلشتاین و جرزی
 تیکیها نشان داد که مدلی که شامل اثرات ژنمقایسه مدل

اد. دام افزایشی و غالبیت بود برازش بهتری از اطلاعات انج
 وردماثرات غالبیت در تنوع فنوتیپی صفات  میزان مشارکت

ژاد جرزی در ن %7تا  6در نژاد هلشتاین و  %4تا  3بررسی بین 
ی یاببود. برای صفات مورد بررسی در هر دو نژاد مدل ارز

 MSEp ،غالبیت بودافزایشی و ژنومی که حاوی اثرات 
 رفاًصدر مقایسه با مدل  درصد( 4)در دامنه یک تا  کمتری

 مترکه در مقایسه با نتایج تحقیق حاضر ک داشت افزایشی
 نجرماست )در تحقیق حاظر صرفنظر کردن از اثرات غالبیت 

محمدی و مختاری  شد. MSEpدرصد افزایش در  60به 
 سازی یک صفت کمی و در نظر گرفتنشبیه( نیز با 17)

 ارشمعماری ژنتیکی صرفا افزایشی و افزایشی+غالبیت، گز
در  MSEp، دن اثرات غالبیت در مدلرد کرنمودند که با وا

از  BayesB، در روش 83/1به  93/1از  BayesAروش 
 84/1به  92/1از  Bayes Lassoو در روش  73/1به  83/1

ه رچاگ کاهش یافت که با نتایج تحقیق حاضر در تطابق است
 .اشداز نظر مقدار کمتر از مقادیر این تحقیق کمتر می ب

 ( Biasاریبی )
نشان داده  4های اصلاحی ژنومی در جدول ارزشاریبی 

های QTLشود با افزایش شده است. همانطور که مشاهده می
دارای اثر غالبیت، میزان اریبی افزایش یافت. برای مثال در 

، با افزایش QTLتوزیع نرمال و در همه سناریوها از تعداد 
( به Aهای دارای اثر غالبیت از صفر )سناریو QTLتعداد 
، 1000( میزان اریبی در حالت A+100%D)سناریو  100%

 %28و  %30، %25به مقادیر  ترتیببه QTL 250و  500
های دارای QTLافزایش یافت. در توزیع گاما با افزایش تعداد 

)سناریو  %100( به Aاثر غالبیت از صفر )سناریو 
A+100%D 500، 1000(، میزان افزایش در اریبی در حالت 

درصد بود. در  %31و  %31، %36 ترتیبهب QTL 250و 
های دارای اثر QTLتوزیع یکنواخت نیز با افزایش تعداد 

( A+100%D)سناریو  %100( به Aغالبیت از صفر )سناریو 
 ترتیببهمیزان اریبی  QTL 250و  500، 1000در حالت 

افزایش یافت. در هر سناریو از تعداد  %35و  35%، 31%
QTLبیت با کاهش تعداد های دارای اثر غالQTL ها از
های اصلاحی ، میزان اریبی ارزشQTL 250به  1000

و در  QTLکاهش پیدا کرد. برای مثال در توزیع نرمال اثرات 
 500به  1000ها از QTLبا کاهش تعداد  A+25%Dسناریو 

 64/159به  56/631، میزان اریبی از QTL 250و سپس به 
کند، ا کاهش پیدا میهQTLوقتی تعداد کاهش پیدا کرد. 

تقسیم می شود  QTLواریانس ژنتیکی کل بین تعداد کمتری 
استخراج این اثرات ها برای و در این حالت توانایی مدل

ژنتیکی بزرگ افزایش می یابد. در حالیکه افزایش تعداد 
QTL  به این معنی است که جزء کوچکتری از واریانس

به دام انداختن گیرد که تعلق می QTLژنتیکی کل به هر 
های ارزیابی ژنومی چنین اثرات ژنتیکی کوچکی برای روش
ها، افزایش در QTLسخت تر است، لذا با کاهش تعداد 

های و اریبی ارزش MSEpصحت ارزیابی و کاهش در میزان 
از یک دیدگاه اصلاح  (.8، 1اصلاحی قابل انتظار است )

آوردهای بینی صحیح پاسخ به انتخاب، برنژادی برای پیش
(. نتایج این 14های اصلاحی مورد نیاز است )نااریب از ارزش

دهد که اگر اثرات غالبیت وجود داشته باشند تحقیق نشان می
تفکیک نشده از اثرات  صورتبهاما در مدل منظور نشوند و 

ژنتیک افزایشی باقی بمانند منجر به برآوردهای اریب از 
میزان اریبی بستگی  های اصلاحی ژنومی خواهند شد.ارزش

دارای اثر غالبیت و میزان واریانس غالبیت  QTLبه تعداد 
دارای اثر غالبیت از  QTLدارد چنانکه با افزایش درصد تعداد 

افزایش یافت.  %40میزان اریبی تا حدود  %100به  00/0
های اصلاحی ژنومی در نتیجه چشم افزایش در اریبی ارزش

ت در مدل ارزیابی ژنومی توسط پوشی از اثرات ژنتیکی غالبی
( گزارش شده است که با نتایج 16محمدی و مختاری )

( گزارش 2. علیلو و همکاران )مطابقت دارد تحقیق حاضر
کردند که یکی از عواقب چشم پوشی از اثرات غالبیت، 
ارزیابی ژنومی اریب افراد کاندید انتخاب است که منجر به 

های اصلاحی خواهد ارزش رتبه بندی اشتباه افراد بر اساس
( وارد نمودن اثرات غالبیت 2شد. در مطالعه علیلو و همکاران )

در مدل ارزیابی ژنومی منجر به تغییر رتبه حیوانات بر اساس 
بندی حیوانات یکه همبستگی رتبهصورتبهارزش اصلاحی شد 

برتر در دو مدل حاوی اثرات افزایشی و مدل حاوی اثرات 
 بود. 9/0 افزایشی و غالبیت

 
 

 مسلم کریمی، فرهاد غفوری کسبی و پویا زمانی 
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 ( Reliability) قابلیت اعتماد
ی در های اصلاحی ژنومشارز قابلیت اعتماد 5در جدول 

مشابه با  طوربهسناریوهای مختلف نشان داده شده است. 
بینی، در همه سناریوها، با افزایش درصد صحت پیش

QTLهای های دارای اثر غالبیت، قابلیت اعتماد ارزش
 ریواصلاحی کم شد. برای مثال در توزیع نرمال و در سنا

1000QTL  با افزایش درصدQTLر غالبیت ازهای دارای اث 
 ( میزانA+100%Dدرصد )سناریو  100( به Aصفر )سناریو 

اهش کدرصد  33های اصلاحی به میزان قابلیت اعتماد ارزش
ماد میزان کاهش در قابلیت اعت 250QTLیافت. در سناریو 

های اصلاحی دقت قابلیت اعتماد ارزش درصد بود. 40
 ین نابرا( و بprecisionبینی شده )های اصلاحی پیشارزش

 

چه قابلیت هر (.14دهد )پاسخ بالقوه به انتخاب را نشان می 
اعتماد ارزش های اصلاحی کمتر باشد، پاسخ به انتخاب قابل 
انتظار از دقت کمتری برخوردار خواهد بود و از این طریق 

با توجه به  های انتخاب نیز کاهش خواهد یافت.کارایی طرح
عدم تفکیک اثرات  توان گفت کهمیتحقیق اخیر نتایج 

استفاده از یک مدل صرفاً غالبیت از اثرات ژنتیکی افزایشی )
( منجر به کاهش قابلیت در حضور اثرات غالبیت افزایشی

شود و میزان کاهش با درصد های اصلاحی میاعتماد ارزش
QTL و  اثر غالبیت رابطه مستقیم دارد. سانهای دارای

کردن اثرات ژنتیکی ( گزارش کردند که وارد 22همکاران )
های غالبیت در مدل منجر به افزایش قابلیت اعتماد ارزش

.مطابقت داردشود که با نتایج تحقیق حاضر اصلاحی می

 
 
 
 
 
 
 
 

 
 
 
 
 
 
 

 مسلم کریمی، فرهاد غفوری کسبی و پویا زمانی 

 و درصد QTLهای اصلاحی ژنومی در سناریوهای مختلف از تعداد ( ارزشMSEpبینی )میانگین مربعات خطای پیش -3جدول 
QTLهای دارای اثرات غالبیت 

Table 3. Mean square error of predicted genomic breeding values (MSEp) in different scenarios of number of 
QTL  
        and percent of QTLs with dominance effect 

 A A+10%D A+25%D A+50%D A+100%D 

 توزیع نرمال
Normal distribution 

     

1000 QTL 337112.3 364119.5 381933.4 453647.8 536523.9 
500 QTL 97867.4 101634.8 109445.3 112543.2 126765.7 
250 QTL 88765.4 93315.2 93411.6 110975.3 123451.6 

      

 توزیع گاما
Gamma distribution 

     

1000 QTL 85016.6 90261.6 97129.4 122947.3 128561.1 
500 QTL 37216.5 38493.9 38594.2 43063.7 58377.3 
250 QTL 23285.8 23842.4 23585.7 27494.7 33762.8 

      
 توزیع یکنواخت

Uniform distribution 
     

1000 QTL 234573.1 236759.6 245100.2 253781.9 294532.7 
500 QTL 98124.2 102431.6 108744.2 114767.9 121345.8 
250 QTL 66798.4 68754.9 73190.4 77146.7 85643.5 

 
 

 غالبیت تاثرا دارای هایQTL درصد و QTL تعداد از مختلف سناریوهای در ژنومی اصلاحی هایارزش اریبی -4 جدول
Table 4. Bias of genomic breeding values in different scenarios of number of QTL and percent of  

        QTLs with dominance effect 
 

 A A+10%D A+25%D A+50%D A+100%D 

 توزیع نرمال
Normal distribution 

     

1000 QTL 580.44 610.37 631.56 668.34 725.11 
500 QTL 276.27 294.32 312.45 333.45 360.34 
250 QTL 139.20 155.64 159.64 167.22 179.36 

      

 توزیع گاما
Gamma distribution 

     

1000 QTL 478.35 524.68 571.28 623.72 652.43 
500 QTL 233.44 256.27 273.56 290.71 305.70 
250 QTL 118.00 125.37 139.65 147.78 155.05 

      
 توزیع یکنواخت

Uniform distribution 

     

1000 QTL 537.67 563.54 611.72 622.33 654.06 
500 QTL 250.36 265.07 301.44 313.52 338.29 
250 QTL 128.67 139.13 155.47 160.66 174.41 
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 کلیگیرینتیجه

 اثرات رتیکهصو در که داد نشان مطالعه این نتایج کلی طوربه
 و شدهن منظور مدل در اما باشند داشته وجود غالبیت ژنتیکی

 ارزیابی نند،ابم باقی افزایشی اثرات از نشده تفکیک صورتبه
ه از یک در شرایط استفاد .آمد نخواهد عمل به مناسبی ژنومی

ر های دارای اثQTLبا افزایش درصد  افزایشی، مدل صرفاً 
های اصلاحی درصد، صحت ارزش 100غالبیت از صفر به 

بینی و ژنومی کاهش یافت، میانگین مربعات خطای پیش
 د تمابلیت اعاق از و های اصلاحی افزایش یافتاریبی ارزش

 

 با اصلاحی هایارزش کاسته شد. از آنجایی کهنها نیز آ
های موفقیت برنامه اعتماد قابل غیر و اریب پایین، صحت

های زیادی را بر دهند و هزینهانتخاب را تحت تأثیر قرار می
در هنگام  شودمی پیشنهادند، نکسیستم تولیدی وارد می

 ژنتیکی اثرات حاوی توأماً که مدل یک از ارزیابی ژنومی
 اقتصادی صفات ژنومی ارزیابی در باشد غالبیت و افزایشی

 اطلاعات که صفاتی خصوصاً شود، استفاده اهلی هایدام
 تنوع بر غالبیت ژنتیکی اثرات تأثیر از حاکی شده منتشر
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Table 5. Reliability of genomic breeding values in different scenarios of number of QTL and percent  

        of QTLs with dominance effect 
 A A+10%D A+25%D A+50%D A+100%D 

  توزیع نرمال 
)Normal distribution(    

     

1000 QTL 0.51 0.48 0.45 0.39 0.34 
500 QTL 0.53 0.50 0.42 0.40 0.32 
250 QTL 0.50 0.47 0.44 0.41 0.30 

      

 توزیع گاما
 (Gamma distribution) 

     

1000 QTL 0.52 0.51 0.45 0.39 0.36 
500 QTL 0.55 0.49 0.46 0.44 0.40 
250 QTL 0.52 0.52 0.47 0.40 0.38 

      
 توزیع یکنواخت

 (Uniform distribution) 
     

1000 QTL 0.53 0.52 0.48 0.43 0.41 
500 QTL 0.51 0.49 0.45 0.46 0.37 
250 QTL 0.54 0.53 0.41 0.38 0.38 
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Extended Abstract 
Introduction and Objective: The review of published articles in the field of genomic selection 
shows that in the most of studies conducted in livestock and crop species, genomic evaluation 
and prediction of genomic breeding values have been done without considering the dominance 
genetic effects. However, recent studies have shown that the dominance genetic effects 
contribute significantly to the phenotypic variation of productive traits of domestic animals. 
Therefore, it seems that ignoring the dominance genetic effects will affect the accuracy of the 
genomic evaluation. In this article, the consequences of not considering the dominance genetic 
effects in the genomic evaluation model on accuracy, mean square error, bias and reliability of 
genomic breeding values were investigated. 
Material and Methods: A genome consisting of 5 chromosomes, each 1 Morgan length, 
containing 5000 bi-allelic single nucleotide polymorphism (SNP) was simulated at heritability 
level of 0.5. All quantitative trait loci (QTLs) were assigned additive genetic effects. Different 
distributions of QTL effects (uniform, normal and gamma) as well as three scenarios of the 
number of QTL as 5, 10 and 20% of the total number of SNPs (respectively 250, 500 and 1000 
QTLs) were considered as simulation hypotheses. In different scenarios, dominance genetic 
effects were given to 0.00, 10, 25, 50 and 100% of QTLs. The genomic breeding values were 
estimated using the genomic best linear unbiased prediction method (GBLUP) and the criteria 
of LR method such as prediction accuracy, mean square error of prediction, bias and reliability 
of the genomic breeding values were used to analysis genomic breeding values predicted by 
GBLUP. 
Results: The results showed that if the dominance genetic effects contribute to the phenotypic 
variation of the interested trait, but ignored from the genomic evaluation model and remain 
unseparated from the additive genetic effects, lead to a decrease in the accuracy of the genomic 
breeding values by about 25%. Also, the mean square error of prediction of genomic breeding 
values increased by 60% following increase in the percentage of QTLs with dominance effect 
from 0.00 to 100%. The bias of genomic breeding values was also affected by ignoring 
dominance effects and increased by 36% following increase in the percentage of QTLs with 
dominance effect from 0.00 to 100%. Also, the reliability of genomic breeding values was 
significantly reduced by about 40% with the increase in the percentage of QTLs with dominance 
effect from 0.00 to 100%. 
Conclusion: In general, the results of this research showed that not separating the dominance 
genetic effects from additive genetic effects leads to low-accuracy, biased, and unreliable 
estimates of genomic breeding values, which will ultimately reduce the efficiency of genomic 
selection schemes. Therefore, it was suggested that in order to increase the efficiency of 
genomic selection, dominance genetic effects should be included in the genomic evaluation 
model. 
 
Keywords: Dominance genetic effects, GBLUP, Genomic evaluation, Polymorphism, Single  
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