
 119....... .............................................................................................................. 1397/ سهستاى 22پضٍّطْای تَلیدات داهی سال ًْن/ ضوارُ 

 
 

ساسی  جاًْی شبیِ ّای دادُبز صحت صًَهی  رکَرد فٌَتیپیاّویت خَیشاًٍذی صًتیکی ٍ 
 یظ ٍ هح یپثزات هتقابل صًَتادر حضَر حیَاًی ّای  هذلشذُ با استفادُ اس 

 
 یَسف ًادری

 

 یزاىٍاحد آستارا، آستارا، ا ی،داًطگاُ آساد اسلاه ی،گزٍُ علَم داه یار،استاد
                2/7/97تاریخ پذیزش:                  15/4/97تاریخ دریافت: 

 
 چکیذُ
ّای هختلف رکَردّای فٌَتیپی جوعیتت   با ًسبت هزجع ٍ تأییذ یتجوع یيب یشاًٍذیخَارتباط ًقش  یبزرس یقتحق یيّذف ا     

ای صًَهی جاًْی بَد.  بذیي هٌظتَر   ّ ساسی دادُ ّای حیَاًی هختلف با استفادُ اس شبیِ ی هذلصًَه ّای بیٌی یشپهزجع بز صحت 
( با تزاکن 000ٍ  00ّای صفات کوی )( ٍ جایگاُ=LDچْار سٌاریَ هتفاٍت بزای سغَح هختلف عذم تعادل پیَستگی )بالا ٍ پاییي

K11 ِلتِ  درصذ ًشتاًگزّا ًوتَدُ ٍ در هزح   01ٍ  10ّا  بِ عَر تصادفی اقذام بِ حذف  ساسی جوعیت  بعذ اس شبیِساسی شذ.  شبی
 خَیشتاًٍذی  یجتاد ا جْتت  ستاسی  یِشتب   Rاس عزیق کذ ًَیسی در ًزم افشار در اداهِ  بعذ ًشاًگزّای حذف شذُ جاًْی شذًذ. 

داهٌِ صتحت جتاًْی بتیي    اًجام شذ.  ّای اصلی ٍ جاًْی بزای دادُ هختلف ّای یزیپذ با ٍراثت یظهح سِصفات در  یيب یکیصًت
ی صًتَه  یٌتی بیشصحت پت پذیزی  ٍ ٍراثت LDسغح  یشبا افشابز صحت جاًْی بَد.  فاکتَر اصلی هؤثز LDبَد.  707/0-041/0

سهاًی کِ حیَاًات بذٍى رکَرد فٌَتیپی هحیظ دٍم  با استفادُ اس اعلاعات صًَهی خَیشاًٍذاًشاى در هحتیظ ستَم    .یافت افشایش
درصذ رکَرد فٌَتیپی در هحیظ دٍم  با استتفادُ اس   71بیٌی صًَهی بالا بَد. ٌّگاهی کِ حیَاًات با  ارسیابی شذًذ هقذار صحت پیش

بیٌی صًَهی هشاّذُ شتذ. ًتتای    اعلاعات صًَهی خَیشاًٍذاًشاى در هحیظ اٍل ٍ سَم ارسیابی شذًذ بالاتزیي هقذار صحت پیش
عتَر  ِ باشتذ. بت   ًوتی ّا  بیٌی صًَتیپ کار هٌاسبی جْت پیش راُّویشِ  K11ّای با تزاکن خیلی پاییي بِ  ًشاى داد کِ جاًْی پٌل

 بیٌتی صًتَهی   ٍ افشایش تعذاد رکَرد فٌتَتیپی در جوعیتت هزجتع  صتحت پتیش      اىسهاى اس اعلاعات خَیشاًٍذاستفادُ ّن  کلی
 افشایش داد. یظٍ هح یپصًَتّای حیَاًی هختلف را در حضَر اثزات هتقابل  هذل
 

 ذیزیپ تعادل پیَستگی  ٍراثتعذم  کلیذی: اعلاعات صًَهی  صحت جاًْی  صفات ّوبستِ ّای  ٍاصُ

 
 هقذهِ
جْشت  ّای اخیز علاٍُ بز ًمشص اًتاشاژ صًشَهی     در سال     
ِ  یابی بِ صحت صًَهی بشا    دست بلٌشد   یّشا  ٍ کشاّص ّشیٌش

هدت، پیطزفت صًتیکی در ٍاحد سَد التصادی ًیش بِ ضدت در 
. با ٍجَد (7) ی اصلاح ًضادی هَرد تَجِ ٍالع ضدُ استبزًاهِ

بایشد تدشداد    ،ٍری کاهل اس گشیٌص صًشَهی  ظَر بْزُهٌ یي، بِا
سیادی اس حیَاًات هادُ ًیش تدییي صًَتیپ ضشًَد کشِ ایشي اهشز     

یکشی اس  ًیاسهٌد کشاّص ّشیٌشا اٍلیشِ تدیشیي صًَتیشپ اسشت.       
جْشت بزرشز     ّای استفادُ ضدُ در ارسیشابی صًشَهی    فٌاٍری

ْ ّای گشا  اٍلیِ اًتااژ صًَهی کزدى ّشیٌِ صًشَتیيی   ی، جشاً
بیٌشی صًَتیشپ ًطشاًگزّای تدیشیي       یٌشد پشیص  آاست کِ بِ فز

صًَتیپ ًطدُ در جودیت آسهشَى بشا اسشتفادُ اس الگشَی تٌشَ       
ایشي تکٌیش ،    .(7) گشزدد  يی جودیت هزجع، ارلاق هییّاپلَت

بشزآٍرد لابشل   هٌجز بِ یابی،  ّای تَالی علاٍُ بز کاّص ّشیٌِ
ات در . هطالدش (53) ضشَد  هیبیٌی صًَهی  لبَلی اس صحت پیص

ّای صًَهی با صشحت جشاًْی     سهیٌِ جاًْی ًطاى داد کِ دادُ
ِ  با  هی  بیٌشی  پشیص ٍ هدمشَلی اس صشحت     تَاًٌد سطَح هطشاب

چٌشیي  ّن (.20) اصلی ایجاد کٌٌد ّای دادُصًَهی در لیاط با 
کن تزاکن بشِ تشزاکن بشا  بشا صشحت بشا ی       ّای  پٌلجاًْی 

ى اًتاشاژ تدشداد   جاًْی علاٍُ بز همزٍى بِ صزفِ بَدى، اهکا
یابی صًشَم افششایص دادُ ٍ در     سیادی افزاد جَاى را بزای تَالی

جْت پیطبزد اًتااژ صًَهی یش  گشام رٍ بشِ جلشَ هحسشَژ      
چٌشدیي فشاکتَر اس    تشثییز صحت جشاًْی تحشت    (.12) ضَد هی

جولِ: تدداد ٍ تَسیع ًطاًگزّا بز رٍی پٌشل بشا تشزاکن پشاییي،     
با تزاکن با  در جودیت هزجشع  تدداد افزاد صًَتیپ ضدُ در پٌل 

، تثییشد ًْا با حیَاًات جاًْی ضدُ در جودیت آٍ ارتباط صًتیکی 
ًسششبت ًطششاًگزّای اس دسششت رفتششِ، رٍش اسششتفادُ ضششدُ در 

 گیششزد لششزار هششی  LDللششی ًطششاًگزّا ٍ  آجششاًْی، فزاٍاًششی  
(28،29،34،62.) 

اًتاشاژ صًشَهی )کشاّص     ّشای التصشادی  علاٍُ بز جٌبِ     
 پزرًش  ، ًمشص  کشارگیزی جشاًْی  ٍِ غیشزُ( ٍ بش  فاصلِ ًسلی 

 ارسیشابی صشحت  افششایص  اًتااژ صًشَهی، ّوشَارُ اس رزیشك    
ّای   تَاًٌد صحت ارسش عَاهل هاتلفی هیضَد.  سٌجیدُ هی

ایشي   اصلاحی صًَهی ٍ ارسیابی صًَهی را تحت تثییز لزار دّد،
 LD(، سشط   60) QTL تدشداد (، 9هاری )آهدل  عَاهل ضاهل

(، تدشداد  40پشذیزی )  (، ٍرایشت 58زاکن هارکزّشا ) (، ًَ  ٍ ت61)
هٌظَر   ( هَرد استفادُ ب5ِّای فٌَتیيی در جودیت هزجع ) دادُ

 .باضٌد بزآٍرد ایزات ًطاًگزّا هی
ِ  ٍری بْزُ       ییشزات تحشت ت   یاصشلاح  ّشای  ٍ تداٍم بزًاهش
 ی بسٌدُ یندر تٌظ یَاًاتح ییبِ تَاًا ی،ٍ خارج یداخل یطهح
َ ب یطضشزا  ییشزات در جشَاژ بشِ ت    ّایطشاى  یپصًَت  یشیکیفیش
 یبزا یاصلاح ًضاد یّاساسهاى ّاییتبِ لابل یشٍ ً یدضاىجد
بشا  در   َ دارد. با تَجِ بشِ تٌش   یبستگ یکیهٌابع صًت یزیتهد
 یزیضش  یگاٍّشا  ّای یتجود یزیتیٍ هد یپزٍرض ّای یستنس

را دارًشد   یلپتاًس یيا یطیات هحیزا یزاى،در هٌارك هاتلف ا
 یشدی تَل یّابزلزار کزدُ ٍ پاراهتز یتداهل لَ ّا یپبا صًَتکِ 
 ٍ گشششزاى  سم اسشششت اصشششلاح ،یيدٌّشششد. بٌشششابزا ییشششزرا ت 

 ٍ تطششابك  هحششیط یيبشش هٌطمششی تدششادل دٌّششدگاى پششزٍرش
ِ   یکیصًت یاتخصَص تجشارت   یصعشلاٍُ، افششا  بزلزار کٌٌشد. بش

ٍ  یشك دل یّشا ابششار  یصافششا  یشش اسيزم هٌجوشد ٍ ً  الوللی یيب

 داًطگاُ علَم کطاٍرسی ٍ هٌابع ربیدی ساری
 پضٍّطْای تَلیدات داهی
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120....................................................... هاي مدلسازي شده با استفاده از هاي جانهی شبیهبر صحت ژنومی دادهرکورد فنوتیپیت خویشاوندي ژنتیکی و اهمی

 ـیسهمقايبرایمحاسباتیشرفتهپ یطـی و محايطقـه منینب
یطو محــیــپمتقابــل ژنوتثــراضــرورت محاســبه یوانــات،ح
)G × E ( دهدینشان مرا)یطو مح ـیـپ متقابـل ژنوت ثـر ا.)5
)G × E(مختلـف بـا   هـاي یپاشاره دارد که ژنوتايیدهبه پد

ثـر ا. ایـن  از خود نشـان دهنـد  یشان پاسخ متفاوتیطمحییرتغ
هـاي  هاي مختلـف در محـیط  افتد که ژنوتیپزمانی اتفاق می

نتـایج  ).19(قـرار نگیرنـد  تـأثیر طور یکسان تحت متفاوت به
Gانتشار یافته در رابطه با وجود یـا فقـدان    × E   در رابطـه بـا

، جثه، وزن بدن )30،39(، نمره وضعیت بدنی)3،56(تولید شیر
بــوده اســت. )48(، ســلامتی و بــاروري)38(و بلــوغ حیــوان

هاي مختلف مثـل  براي محیطGEBVرد همچنین براي برآو
ارزش ژنتیکی گاو نر براي عملکـردش (تولیـد دختـرانش) در    

مـورد  متغیـره هاي مختلف مدل ژنـومی چنـد  مناطق و محیط
بـراي  متغیـره  مـدل ژنـومی چنـد   ).23(گیرداستفاده قرار می

هاي مختلفی استفاده هاي مرجع پخش شده در محیطجمعیت
شـوند تـا   بندي مـی ته بوده یا گروهصورت گسسشود که بهمی

بـا  GEBVهاي مختلف براي هر حیوان بتوان به تعداد محیط
متقابـل  ثـر اصحت بالا برآورد کرد. در نتیجه در صورت وجود 

ان در مقایسـه بـا سـایر حیوانـات     ژنوتیپ و محـیط، هـر حیـو   
هاي متفـاوتی داشـته   GEBVهاي مختلف،تواند در محیطمی

، وجود رکورد از هر حیـوان  متغیرهمی چندباشد. براي مدل ژنو
چه رکورد یک حیـوان  هاي مختلف لازم است و اگردر محیط

بــیش از یــک محــیط (منــاطق یــا زمــان در بــه صــورت هــم
هاي مختلف) قابل رکوردگیري نیست، امـا بـا گسـترش    کشور

دختـران زیــادي از  تلقـیح مصـنوعی در صـنعت گـاو شـیري،     
هـاي مختلـف توزیـع    ق و گلـه نظر در منـاط گاوهاي نر مـورد 

).4(اندیافته
در مطالعات ژنتیکی لازم است که همبستگی ژنتیکی بین 

ثــراصـفات محاســبه شــود. همبســتگی ناشــی از پلیــوتروپی،  
هاي تحـت تفکیکـی را نشـان    خالص تمام ژنثرابرآیندي یا 

گذارند. بنابراین با توجه به میتأثیردهد که بر هر دو صفت می
عنـوان دو صـفت در نظـر    که یک صفت در دو محیط بـه این

شود لذا با محاسـبه همبسـتگی ژنتیکـی دو صـفت     گرفته می
متقابل ژنوتیپ و محـیط را بررسـی کـرد.    ثراتوان فرضی، می

هاي فیزیولوژیکی تا حدي متفاوت خواهند بود و زیرا مکانیسم
اي متفـاوت  هاي لازم بـراي عملکـرد تـا انـدازه    در نتیجه ژن

).16(خواهند بود
همبسـتگی ژنتیکـی بـین    نتایج تحقیقـات نشـان داد کـه    

، و اروپـاي غربـی) در   کشورهاي نیمکره شمالی (کانادا، آمریکا
80/0تـر از  و همبستگی ژنتیکی کم) 21(90/0تا 85/0دامنه 

دسـت  مریکاي جنوبی و آمریکاي شـمالی بـه  بین کشورهاي آ
کـه همبسـتگی ژنتیکـی    انیحـال، زم ـ با این).13(ه استآمد

نـژادي  باشد، اجراي برنامـه اصـلاح  60/0مساوي و یا کمتر از 
).44(مجزا براي هر محیط کارایی بیشتري خواهد داشت

متقابل ژنوتیپ و محیط روز به روز اهمیت بیشتري پیدا ثرا
المللی به هاي اصلاح نژادي جنبه بینکند، زیرا روند برنامهمی

هاي اصلاح نژادي گاوهاي شیري، ت. در برنامهخود گرفته اس
شـوند  هاي مختلف انتخاب مـی گاوهاي نر و ماده براي محیط

هـاي  نوتیـپ و محـیط، یکسـان بـودن برنامـه     متقابل ژثرالذا 

سـازد. از  هاي مختلف را ناممکن مینژادي براي محیطاصلاح
انات، هـدف بهبـود عملکـرد حیـوان     رو در اصلاح نژاد حیواین
ط از باشـد. عملکـرد حیـوان فق ـ   وسیله انتخاب ژنتیکی مـی به

شود بلکه به تعامـل حیـوان بـا    شایستگی ژنتیکی استنتاج نمی
فاکتورهاي محیطی نیز بستگی دارد. بنـابراین، بیـان یـا بـروز     
شایستگی ژنتیکی وابسته یا در تعامل با فاکتورهـاي محیطـی   

Gباشد، که منجر به می × E33(شودمی.(
هـاي  بـا تغییـرات واریـانس   محـیط متقابـل ژنوتیـپ و   رثا

ــیط  ــی در مح ــی و غیرژنتیک ــاط  ژنتیک ــف در ارتب ــاي مختل ه
هـاي مشـخص شـده    ها در محیطباشد. هر چقدر واریانسمی

متقابـل بیشـتر خواهـد    ثراتفاوتشان بیشتر باشد احتمال وجود 
بینی هاي حیوانی، پیش. یکی از کاربردهاي واضح مدل)5(بود
هـاي پرورشـی مختلـف    هاي اصلاحی نرها براي محیطشارز

هاي چنداست که توسط سازمان اینتربول با استفاده از ارزیابی
گیرد. هر کشور بـه  ) صورت میMACEبین کشوري (متغیره
شود و همبستگی یک محیط متفاوت در نظر گرفته میعنوان

با هاشود. به هر حال، تعداد محیطها تخمین زده میبین کشور
ملزومـات محاسـباتی بایــد   در نظرگـرفتن عـدم همپوشــانی و   

هـا  هـا، محـیط  علاوه، در این مـدل د. بهداشته شونمحدود نگه
هـاي  بندي در گروهمجزا و گسسته خواهند بود و مستلزم طبقه

نشان دادند که لحـاظ کـردن   مطالعات ).11،27(خاص هستند
ارتبــاط هــاي حیــوانی، وجــود در مــدلG × Eاثــر متقابــل 

(مرجـع و تأییـد) و تعـداد افـراد     خویشاوندي بین دو جمعیـت 
ثر بــر صــحت ؤتــرین فاکتورهــاي مــجمعیــت مرجــع از مهــم

).4،61باشند (بینی ژنومی میپیش
در راستاي تحقیقات محدود انجـام شـده در ایـن بخـش،     

در صـنعت پـرورش گـاو    G × Eمتقابـل  ثـر ارسـد  نظر میهب
بررسی قرار گیرد و تنوع ژنتیکـی و تفـاوت   شیري بیشتر مورد 

خـوبی  ختلـف بـه  هـاي م یطبیان ژنتیکی صفات کمی در مح ـ
یصـورت بهیژنومسازيهیشبلذا در این تحقیق، .شناخته شود

بـا دارا  (دیی ـمرجع و تأهايتیجمعلیانجام گرفت که با تشک
اثـر  )مختلـف هـاي طیلازم در مح ـخویشـاوندي بودن ارتباط 

× Gمتقابل  E همچنین در این گیردقرار یمورد بررسبتواند .
هـاي  جانهی جنبـه تکنیک راستا سعی شده است با استفاده از 

يبـرا در نتیجـه  . مـورد ارزیـابی قـرار گیـرد    اقتصادي این امر 
یتیجمعيساختارهایژنومهايینبیشیبردن به صحت پیپ

ــف ــنار،مختل ــيوهایس ــاریمختلف ــايياز معم ــیژنته یک
شد.سازيهیشب

هامواد و روش
استفاده QMSimافزار از نرمهایتجمعسازي براي شبیه

پـایین،  LDدر مرحله اول، براي تولید جمعیتـی بـا   ).50(شد
سـازي  نسـل شـبیه  1000سی طی أر2000یک جمعیت پایه 

افـراد  سـازي  پس از شبیهبالا، LDشد. براي تولید جمعیتی با 
س أر200از طریق ایجاد یک گلوگاه ژنتیکی به پایه،جمعیت 
کاهش یافت. سپس در آخـرین جمعیـت پایـه،    1100در نسل 

2000به ) تعداد افراد جمعیت 1200نسل (در نسل 100بعد از 
براي ایجـاد جمعیـت   در مرحله دوم، داده شدند.افزایشس أر

س) آخرین نسـل جمعیـت   أر2000، همه افراد (تأییدمرجع و 
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راي تولید مثـل در جمعیـت حاضـر مـورد اسـتفاده قـرار       پایه ب
س نر در نظـر گرفتـه شـد تـا بـا      آر50گرفتند که در این بین 

ي نسـبت نـر بـه    کننـده منعکس،جمعیتمؤثرتوجه به اندازه 
تکنیک ثرابتوان وهاي گاو شیري باشد ي موجود در گلهماده

سیسـتم  تلقیح مصنوعی بر نسبت نر به ماده را تقلید کرد. نوع
) 1210نسـل دیگـر (تـا نسـل     10تلاقی تصادفی بود و براي 

. ندجمعیت تکثیر شد
جنس) و ي حیوانات برابر (در هر دوشانس تلاقی در همه

یک فرزند براي هر زایش در نظر گرفته شد. درصد جایگزینی 
در درصد در نظر گرفته شد. 20و 80براي نر و ماده به ترتیب 

براسـاس  بعـد تخاب حیوانات برتر براي نسـل  انجمعیت اخیر، 
اسـاس ارزش اصـلاحی  معیار حذف بـر بالا و ارزش اصلاحی

(صـفر و  صورت گرفت. نشـانگرها بـه صـورت دو آللـی     پایین 
کرومـوزوم بـه   30و به صورت فواصل یکسـان در بـین   یک) 

سانتی مورگان توزیع شدند. به ازاي هر کرومـوزوم  100طول 
. دو سـطح  ندسازي شدشبیهK15هاي نشانگر براي پنل500

کـل ژنـوم  ) به صورت تصـادفی در  300و QTL)90مختلف 
ها بـا توجـه بـه    QTLشد. نرخ جهش براي نشانگرها و توزیع 
مهـم  هاي صـفات  QTLاز دیدگاه آماري توزیع احتمال اینکه 

عمـده و درصـد   ثـر اها داراي ژناقتصادي توسط شمار اندکی 
به توزیع گامـا  هستند و این فرضیه ثراچک ها کوبالایی از ژن

فـرض  5/2×10-5در هر جایگاه و در هر نسل تر است نزدیک
شـد  فـرض  5/0فراوانی آللی اولیه براي نشـانگرها  ).51(شد

90QTL: تعداد 1یو(سناریودر مجموع چهار سنار).1(جدول 
سـطح بـالا   بـا  300QTL: تعداد 2یو؛ سنارLDسطح بالا با 

LD90: تعداد 3یونار؛ سQTL یینسطح پاباLD 4یو؛ سـنار :
حاضـر  یـق در تحق) LDیینسـطح پـا  بـا  300QTLتعـداد  

شد.يسازیهشب

سازيیند شبیهآپارامترهاي فر- 1جدول 
Table 1. Parameters of the simulation process

پایینLDبالاLD*ساختار جمعیت
جمعیت اولیه 
1000)2000(1000)2000(نسل (تعداد افراد)فاز اول تعداد 

خیربلهگلوگاه
-100)200(فاز دوم تعداد نسل (تعداد افراد)
-200)2000(فاز سوم تعداد نسل (تعداد افراد)

2000تعداد حیوانات در نسل آخر 
جمعیت اخیر 

50هاي در نسل اخیر تعداد نر
120010از نسل تعداد تکثیري جمعیت اخیر بعد
1تعداد نتایج به ازاي هر زایش 

5/0احتمال نر بودن نتاج 
تصادفیدر نسل پایهآمیزش انتخاب و طرح 

%80در نسل اخیرنرخ جایگزینی براي نرها 
%02در نسل اخیرها نرخ جایگزینی براي ماده

ارزش اصلاحی بالادر نسل اخیرانتخاب حیوانات برتر
پایینسن بالا/ ارزش اصلاحی در نسل اخیرمعیار حذف

انتخاب شدهتلاقی تصادفی بین افراد آمیزش در نسل اخیرطرح 
ژنوم 

30تعداد کروموزوم 
100مورگان) طول هر کروموزوم (سانتی

10یا 3به ازاي هر کروموزوم QTLتعداد 
)4/0گاما (QTLهاي آللأثر

500شانگر به ازاي هر کروموزوم تعداد ن
× 2/5ها QTLنرخ جهش در نشانگر و  10-5

10تعداد تکرار
عدم تعادل پیوستگی: *

10و K15هاي اصلی با تراکمسازي جمعیتبعد از شبیه
تکرار براي هر سناریو، نشانگرهاي بـا فراوانـی آللـی کمیـاب     

)MAF ر مرحله بعد، با اسـتفاده  دحذف شدند. 05/0) کمتر از
هـا، جهـت ایجـاد جمعیـت     برداري از نسخه اصلی دادهاز کپی

و به طور تصادفی Rافزار نویسی در نرمک برنامهجانهی با کم
درصد نشانگرها آخرین نسل جمعیـت  50و 95اقدام به حذف 

) اقدام Flmpute)49ي پایه نموده و در مرحله بعدي با برنامه
بینی نقاط گم شده از طریق روابط فـامیلی و  به جانهی و پیش

هاي بر پایه جمعیت شد. در نتیجـه یـک سـري داده    الگوریتم
براي ) K5/7و K75/0() و دو سري داده جانهی K15اصلی (

ارزیابی مراحل تحقیق استفاده شد. صـحت جـانهی از طریـق    
هاي اصـلی و جـانهی بـراي نشـانگرها بـراي      همبستگی داده

زي شده مورد ارزیابی قرار گرفـت.  ساختلف شبیههاي مسناریو
با اسـتفاده  ،ایجاد شدههايساختار دادهسازي در راستاي شبیه

، Rافـزار  در نرم)61یین و همکاران (نوشته شده توسط از کد 
اعمـال  QMSimافـزار  هـاي خروجـی نـرم   تغییرات در فایـل 

نسـل  در آخـرین  ي نرهاگاودخترانژنوتیپ مربوط به .گردید
براي آنالیز ژنومی مورد اسـتفاده قـرار گرفـت و فایـل شـجره      

دختـران  نسـل اخیـر بـود.    10شامل کل حیوانات موجـود در  
.رأس گاو نـر بودنـد  50موجود در فایل ژنوتیپ، نتاج هايگاو

QTL) گروه قرار گرفتند 10طور تصادفی در ) به300یا 90ها
تا نه و چهار تـا  هاي یک تا هفت، سهي بعد، گروهو در مرحله

هاي یک، دو و سه قرار گرفتند تـا صـرفاً در ایـن    ده در محیط
در ها بیان شوند. این کار براي تقلید بیان ژنی متفـاوت  محیط
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122............. ..........................................هاي مدلسازي شده با استفاده از هاي جانهی شبیهبر صحت ژنومی دادهرکورد فنوتیپیاهمیت خویشاوندي ژنتیکی و 

هـاي  علت همپوشانی گروهسه محیط مختلف انجام گرفت. به
QTL ـ    ها در محـیط  ین هـاي مختلـف، همبسـتگی ژنتیکـی ب
هـاي اصـلاحی واقعـی    زشارایجاد گردید.هاي مختلفمحیط

)TBV    ــع ــق جم ــیط از طری ــر مح ــات در ه ــرا) حیوان ات ث
QTL      هاي هر حیوان در محیط مـد نظـر محاسـبه شـد و بـا

گیري شده از توزیع نرمال ي نمونهماندهباقیثرااضافه کردن 
، حیوانـات تولیـد شـد. بـراي سـه محـیط      فنوتیـپ ، TBVبه 

و 25/0، 10/0ترتیـب برابـر بـا    نظر بهپذیري صفت مدوراثت
طـور  دار بـه رکـورد دختران گاوهـاي  در نظر گرفته شد. 50/0

ند کـه در  تصادفی به سه محیط مختلـف تخصـیص داده شـد   
دار قرار گرفـت. بـا   دحیوان رکور325واقع در هر محیط حدود 

طـور  تشکیل جمعیت، براي هر گـاو نـر بـه   توجه به این معیار
شـد. بـا   نتـاج در هـر محـیط تخصـیص داده    7تـا  6متوسط 

هاي اصلاحی واقعی حیوانات در محاسبه همبستگی بین ارزش
هـاي  هاي مختلف، همبستگی ژنتیکی صفات در محیطمحیط

مختلف محاسبه شد و همچنین از میانگین رکورد به ازاي هـر  
هـاي  هاي مختلف، همبستگی فنوتیپی بین محیطنر در محیط

).2مختلف محاسبه شد (جدول 

هاي مختلفبین محیطن قطري) یري (قطري) و همبستگی ژنتیکی (بالا قطري) و فنوتیپی (پاییپذوراثت- 2جدول 
Table 2. Heritabilities (diagonal) and genetic (above diagonal) and phenotypic (below diagonal) correlations among

different environments
سهدویکمحیط
1/065/055/0یک
30/025/079/0دو
24/048/050/0سه

يرکوردهـا یزآنـال يبـرا ) 27(متغیـره چنـد  یوانیمدل ح
مـورد کـه   یـن مختلف با در نظر گرفتن ایطمحسهموجود در 

عنـوان  مختلف بـه هايیطشده در محگیرياندازههايیپفنوت
خـاب  بینی صـحت انت براي پیش. )24(صفات همبسته هستند

عنـوان  حیوانات موجـود در دو محـیط بـه   در گام اول، ،ژنومی
جمعیت مرجع در فایل داده باقی ماندند و بـا اسـتفاده از مـدل    

دو محـیط هاي فنوتیپی صفتی (با استفاده از رکورد-نی دوحیوا
عنوان جمعیـت  و بهدیگر)، براي حیواناتی که در محیط مرجع
بـرآورد شـد.   GEBVاشتند (بدون رکورد فنوتیپی) قرار دتأیید

هـاي فنـوتیپی   درصـد از رکورد 75یـا  50، 25، گامدر دومین 
هاي فنوتیپی موجود درو نیز رکوردها یکی از محیطموجود در 

و (جمعیـت مرجـع)  در فایل داده باقی ماندنـد دیگر محیطدو
، علاوه بر حیوانـات داراي  متغیره-سپس با استفاده از مدل سه

، براي حیوانـات بـدون   )یوانات محیط مرجعح(رکورد فنوتیپی
برآورد شد. GEBVنیز )تأییدمحیط (حیوانات رکورد فنوتیپی 

ي هــاي ژنــومی بــا اســتفاده از محاســبهبینــیپــیشصــحت
همبستگی بین ارزش اصلاحی واقعی مربوط به حیوانات بدون 

بینی شـده بـراي همـان    رکورد و ارزش اصلاحی ژنومی پیش
).61اصلی و جانهی محاسبه گردید (هايدادهحیوانات در 

انجام گرفت AIREMLF90ي آنالیزهاي ژنومی با برنامه
) در روش AIکه در این برنامه از الگوریتم اطلاعات متوسـط ( 

شـود ) استفاده مـی REMLنمایی محدود شده (حداکثر درست
)41.(

نتایج و بحث
سـازي  شبیهیک از سناریوهايصحت جانهی هرمیانگین 

نـرخ  هاي اصلی و جانهی (بـا شده از طریق همبستگی ژنوتیپ
ارائه شده اسـت 3جدول در درصد نشانگرها) 95و 50حذف 

، صحت 95به 50طورکلی با افزایش نرخ حذف نشانگرها از به
جانهی به شدت کاهش یافـت. در هـر دو سـري داده جـانهی     

ی افزایش صحت جانهLDدرصد) با افزایش سطح 95و 50(
تر بود. یافت و این افزایش براي سناریوهاي کم تراکم مشهود

هاي بـا نـرخ   ، براي ژنوتیپLDطوري که با افزایش میزان به
84/3صد، میانگین صحت جانهی به ترتیب در95و 50حذف 

 ـ67/9و  کلـی میـانگین صـحت    طـور  هدرصد افزایش یافت. ب
بـه  95و 50نشـانگري  هاي بـا نـرخ حـذف   جانهی براي داده

بـود. 941/0-889/0و 836/0-737/0اي بـین  ترتیب دامنـه 
مـؤثر جمعیت از فاکتورهـاي  مؤثرنوع معماري ژنومی و اندازه 

و ) 55(همچنین ماهیـت ژنـوم   ).57(بر صحت جانهی هستند
LD)6،46،47 (بر تغییرات صحت جانهی مؤثرعوامل از دیگر

سایر تحقیقات نـرخ  اند. در در مناطق مختلف ژنوم عنوان شده
تأثیرترین یشب)32،43(LDو همچنین )29(حذف نشانگرها

را بر صحت جـانهی اعمـال کردنـد. مطالعـات نشـان داد کـه       
دردرصد نشانگري نتایج قابل قبـولی  94جانهی با نرخ حذف 

با این حال برخی تحقیقات با ).53(صحت جانهی در پی دارد
درصد)، صحت معقـولی  99وجود نرخ بالاي حذف نشانگرها (

ــوده 925/0( ــزارش نم ــانهی را گ ــد و ) از ج ــاملی LDان را ع
).10(گذار بر صحت جانهی عنوان نکردندتأثیر
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هاي مختلفهاي اصلی و ایمپیوت شده در سناریوبین ژنوتیپجانهیمیانگین صحت -3جدول 
Table 3. Mean of imputation (standard deviation) accuracy between imputed and original genotypes in different

scenarios

LDسطح پایین -QTL300: تعداد 4؛ سناریو LDسطح پایین -QTL90: تعداد 3؛ سناریو LDسطح بالا -QTL300: تعداد 2؛ سناریو LDسطح بالا -QTL90: تعداد 1سناریو 

بینی ژنومیصحت پیشبر جانهیثرا
صـحت  بـر  نـرخ حـذف نشـانگرها   ثـر ا6و 5، 4جدول

نشـان  متغیـره هاي چنـد  اده از مدلرا با استفبینی ژنومی پیش
صـحت  بـین  ايقابـل ملاحظـه  طور کلـی تفـاوت   هبدهد. می
درصـد  50جانهی بـا نـرخ حـذف    اصلی و هايدادهبینیشپی

 ـحال،با این.مشاهده نشدنشانگرها ه علـت صـحت جـانهی    ب
ها، صحت درصد نشانگر95با نرخ حذف يهاپایین در سناریو

. هش یافتشدت کابینی ژنومی بهپیش
ز جانهی نشان داد که توانـایی  تحقیقات در زمینه استفاده ا

جـانهی هـاي دادهبینی صحت ژنومی هنگـام اسـتفاده از   پیش
هـاي  هـا در برنامـه  یک استراتژي مهم جهت کـاهش هزینـه  

هـاي بـا نـرخ    بررسی تراشـه .)14،43(باشدانتخاب ژنومی می
نشان داد جـانهی  درصدي نشانگرها88و 94حذف نشانگري 

بینی ژنومی مطلوبی را بـه  ، صحت پیشK50به K6هاي پنل
توجـه ویـژه بـه صـحت     ،در نتیجه. )12(همراه خواهد داشت

. )59(جانهی در مطالعات ژنومی بسیار حائز اهمیت خواهد بود

به درصد50و 75جانهیبا نرخ مطالعات روي جمعیت موش
 ـرا 98/0و 94/0جـانهی ترتیب صـحت   ه همـراه داشـت و   ب
اصـلی صـرفه   هـاي دادهنسبت بـه  جانهیهاي استفاده از داده

با توجه بهحاضردر مطالعه ).20(اقتصادي را به همراه داشت
صحت ژنومی نزدیک چنین ) و هم934/0صحت جانهی بالا (

وبیت استفاده از جـانهی بـراي   )، مطلK15هاي اصلی (به داده
شـانگرها در سـناریوهاي بـا    درصد ن50هاي با نرخ حذف داده
LD در سـناریوهاي  بالا را به همراه داشت. با این حال جانهی

ــرخ حــذف  ــا ن ــین برخــی از  95ب درصــد نشــانگرها و همچن
پـایین،  LDبـا درصد نشـانگرها  50سناریوهاي با نرخ حذف 

تحقیقـات نشـان داد کـه    جانهی مقرون به صرفه نبوده است. 
شـود و  بینـی ژنـومی نمـی   منجر به بهبود پیشجانهیهمیشه 

ژنوتیـپ را وابسـته بـه درجـه ارتبـاط بـین       جانهیشایستگی 
نومی صـفت  ، تعداد نشانگرها، معماري ژتأییدمرجع و جمعیت 

).20(ات نشانگرها دانستندثرابینی و نوع روش آماري در پیش

درصد رکورد فنوتیپی در محیط اول75و 50، 0،25داراي هاي ژنومی براي حیواناتبینیصحت و انحراف معیار (داخل پرانتز) پیش-4جدول 
چند متغیرههاي حیوانی ي دیگر (جمعیت مرجع) از طریق مدلها) با استفاده خویشاوندانشان در محیطتأیید(جمعیت 

Table 4. Accuracy and standard deviation (in parenthesis) of genomic predictions for animals with non, 25%, 50%
and 75% phenotype records in first environment (validation set), using the information of their relatives in
the other environments (training set) via multiple-trait animal models

سناریونوع داده
جمعیت 

محیط دوم و سوممحیط دوم و سومو سوممحیط دوممحیط سوممحیط دوممرجع

جمعیت 
تأیید

محیط اول بدون 
فنوتیپ

محیط اول بدون 
فنوتیپ

درصد 25محیط اول با 
فنوتیپ

درصد 50محیط اول با 
فنوتیپ

درصد 75محیط اول با 
فنوتیپ

K15اصلی 
1)069/0(342/0)068/0(271/0)049/0(441/0)035/0(519/0)038/0(594/0
2)074/0(340/0)048/0(310/0)051/0(446/0)051/0(538/0)04/0(590/0
3)059/0(311/0)0101/0(243/0)033/0(368/0)041/0(503/0)044/0(529/0
4)092/0(286/0)058/0(251/0)037/0(302/0)036/0(400/0)052/0(458/0

50جانهی 
درصد

)k5/7 به
k15(

1)072/0(322/0)077/0(249/0)047/0(417/0)067/0(486/0)034/0(562/0
2)056/0(314/0)083/0(289/0)032/0(416/0)044/0(500/0)050/0(560/0
3)074/0(271/0)077/0(202/0)029/0(318/0)038/0(462/0)045/0(530/0
4)063/0(243/0)051/0(208/0)033/0(262/0)052/0(351/0)055/0(400/0

95جانهی 
درصد

)k75/0 به
k15(

1)044/0(270/0)044/0(192/0)058/0(375/0)035/0(436/0)053/0(503/0
2)078/0(269/0)061/0(235/0)075/0(378/0)061/0(453/0)029/0(506/0
3)062/0(223/0)060/0(153/0)047/0(271/0)039/0(388/0)054/0(437/0
4)078/0(189/0)059/0(163/0)051/0(217/0)044/0(304/0)049/0(348/0

LDسطح پایین -QTL300: تعداد 4؛ سناریو LDسطح پایین -QTL90: تعداد 3؛ سناریو LDسطح بالا -QTL300: تعداد 2؛ سناریو LDسطح بالا -QTL90: تعداد 1سناریو 

صحت جانهی
در صد جانهی50در صد جانهی95

2h25/0=2h50/0=2h1/0=2h25/0=2h50/0=2h=1/0سناریو  

1)018/0(823/0)017/0(805/0)018/0(831/0)016/0(933/0)013/0(938/0)015/0(939/0
2)016/0(836/0)015/0(824/0)015/0(818/0)012/0(941/0)013/0(928/0)013/0(926/0
3)018/0(765/0)019/0(745/0)015/0(749/0)014/0(909/0)015/0(904/0)017/0(889/0
4)020/0(754/0)021/0(752/0)018/0(737/0)012/0(916/0)016/0(889/0)017/0(891/0
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124....................................................... هاي مدلسازي شده با استفاده از هاي جانهی شبیهبر صحت ژنومی دادهتیپیرکورد فنواهمیت خویشاوندي ژنتیکی و 

دومدرصد رکورد فنوتیپی در محیط 75و 50، 25، 0هاي ژنومی براي حیوانات داراي بینیصحت و انحراف معیار (داخل پرانتز) پیش-5جدول 
چند متغیرههاي حیوانی ي دیگر (جمعیت مرجع) از طریق مدلها) با استفاده خویشاوندانشان در محیطتأیید(جمعیت 

Table 5. Accuracy and standard deviation (in parenthesis) of genomic predictions for animals with non, 25%, 50%
and 75% phenotype records in second environment (validation set), using the information of their relatives
in the other environments (training set) via multiple-trait animal models

سناریونوع داده
جمعیت 

محیط اول و سوممحیط اول و سوممحیط اول و سوممحیط سومیط اولمحمرجع

جمعیت 
تأیید

محیط دوم بدون 
فنوتیپ

محیط دوم بدون 
فنوتیپ

درصد 25محیط دوم با 
فنوتیپ

درصد 50محیط دوم با 
فنوتیپ

درصد 75محیط دوم با 
فنوتیپ

K15اصلی 
1)076/0(333/0)068/0(390/0)043/0(457/0)031/0(531/0)035/0(614/0
2)058/0(301/0)063/0(423/0)033/0(454/0)033/0(547/0)042/0(608/0
3)088/0(251/0)072/0(355/0)031/0(384/0)062/0(519/0)048/0(548/0
4)072/0(268/0)077/0(272/0)029/0(322/0)028/0(415/0)039/0(473/0

50جانهی 
درصد

)k5/7 به
k15(

1)081/0(310/0)069/0(365/0)060/0(432/0)032/0(510/0)033/0(577/0
2)062/0(282/0)048/0(398/0)029/0(429/0)029/0(516/0)063/0(578/0
3)093/0(211/0)066/0(307/0)075/0(333/0)032/0(474/0)060/0(546/0
4)055/0(229/0)054/0(229/0)055/0(272/0)033/0(367/0)069/0(413/0

95جانهی 
درصد

)k75/0 به
k15(

1)051/0(261/0)062/0(315/0)033/0(387/0)041/0(452/0)038/0(520/0
2)087/0(224/0)067/0(247/0)027/0(390/0)055/0(470/0)035/0(519/0
3)055/0(164/0)069/0(265/0)063/0(289/0)085/0(411/0)042/0(450/0
4)085/0(176/0)094/0(210/0)044/0(225/0)094/0(316/0)052/0(369/0

سـطح پـایین   -QTL300: تعـداد  4؛ سـناریو  LDسطح پایین -QTL90: تعداد 3؛ سناریو LDسطح بالا -QTL300: تعداد 2؛ سناریو LDسطح بالا -QTL90: تعداد 1سناریو 
LD

سومدرصد رکورد فنوتیپی در محیط 75و 50، 25، 0نومی براي حیوانات داراي هاي ژبینیصحت و انحراف معیار (داخل پرانتز) پیش-6جدول 
چند متغیرههاي حیوانی ي دیگر (جمعیت مرجع) از طریق مدلها) با استفاده خویشاوندانشان در محیطتأیید(جمعیت 

Table 6. Accuracy and standard deviation (in parenthesis) of genomic predictions for animals with non, 25%, 50%
and 75% phenotype records in third environment (validation set), using the information of their relatives in
the other environments (training set) via multiple-trait animal models

سناریونوع داده
جمعیت 

محیط اول و دوممحیط اول و دومیط اول و دوممحمحیط دوممحیط اولمرجع

جمعیت 
تأیید

محیط سوم بدون 
فنوتیپ

محیط سوم بدون 
فنوتیپ

25محیط سوم با 
درصد فنوتیپ

50محیط سوم با 
درصد فنوتیپ

75محیط سوم با 
درصد فنوتیپ

K15اصلی 
1)066/0(252/0)068/0(382/0)045/0(439/0)044/0(495/0)032/0(571/0
2)073/0(271/0)063/0(411/0)051/0(430/0)041/0(512/0)029/0(568/0
3)055/0(230/0)072/0(362/0)055/0(350/0)052/0(482/0)033/0(520/0
4)068/0(238/0)071/0(301/0)067/0(290/0)056/0(388/0)041/0(439/0

50جانهی 
درصد

)k5/7 به
k15(

1)059/0(230/0)058/0(256/0)067/0(412/0)061/0(471/0)055/0(550/0
2)066/0(253/0)049/0(387/0)043/0(418/0)054/0(479/0)057/0(540/0
3)072/0(188/0)056/0(313/0)043/0(308/0)042/0(441/0)038/0(473/0
4)077/0(200/0)055/0(269/0)062/0(235/0)037/0(346/0)067/0(387/0

95جانهی 
درصد

)k75/0 به
k15(

1)102/0(178/0)088/0(302/0)042/0(363/0)042/0(419/0)073/0(498/0
2)098/0(194/0)069/0(349/0)044/0(361/0)066/0(442/0)044/0(483/0
3)11/0(140/0)059/0(278/0)059/0(266/0)053/0(379/0)052/0(424/0
4)095/0(151/0)094/0(205/0)062/0(198/0)070/0(280/0)066/0(348/0

LDسطح پایین -QTL300: تعداد 4؛ سناریو LDسطح پایین -QTL90: تعداد 3؛ سناریو LDسطح بالا -QTL300: تعداد 2؛ سناریو LDسطح بالا -QTL90: تعداد 1سناریو 

بینی ژنومینقش معماري ژنومی بر صحت پیش
هـاي  صحت ژنومی مـدل بر QTLتعداد ثرای براي ارزیاب

QTLهاي بـا تعـداد   ، سناریوREMLحیوانی مختلف با روش 
با توجه بـه  . )6و 5، 4(جدول هم مقایسه شدندبا300و 90

، REMLنتایج به دست آمده در مطالعات اخیر مبتنی بر روش 
هاي ژنومی یکسانی بین سناریوهاي با تعـداد  بینیصحت پیش

QTLهر دو سـري داده اصـلی و   درون) 300و 90ت (متفاو
با این حال صحت ژنومی در سـناریوهاي  ت آمد. جانهی به دس

تـر از تعـداد بـالاي    طور میانگین بیشهتر، بکمQTLبا تعداد 
QTL .بود

بر صفت کـم  مؤثرهاي مطالعات نشان دادند که اگر شمار ژن
مؤثرهاي عداد ژنو اگر ت)40(باشد کارایی ارزیابی ژنومی زیاد

رسـد بر صفت زیاد باشد کارایی ارزیابی ژنومی به حـداقل مـی  

ــف ااي در مطالعــه). 54( ــر ســطوح مختل و QTL)20 ،100ث
هـاي بیـز   بینی ژنومی با استفاده از روش) بر صحت پیش200

ها به این نتیجه رسیدند که صحت آنمورد ارزیابی قرار دادند. 
 ـ  يهادر روش ین سـناریوهاي داراي تعـداد   مختلـف بیـز در ب
کـه  نشان داد)15(تحقیقات). 2(دار نبودمعنیQTLمختلف 

صحت ارزیابی ژنـومی کـاهش خواهـد    QTLبا افزایش تعداد 
تـوان بـه توزیـع محـدود واریـانس      یافت. دلیل این امر را می

دانست که در نتیجه سـهم هـر   QTLژنتیکی بر تعداد زیادي 
QTL هـا در  هش یافته و قدرت مدلژنتیکی کل کادر ارزش
گام با افـزایش  چنین همات کم خواهد شد. همتأثیربینی پیش

هـا تقسـیم   QTL، تمام واریانس ژنتیکی در میان QTLتعداد 
ثـر اهاي با QTLها براي برآورد ي مدلتیجه بازدهشده و در ن

).60(بابدکوچک کاهش می
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125................... ...........................................................................................................................1397/ زمستان 22پژوهشهاي تولیدات دامی سال نهم/ شماره 

 ـتـأثیر از طریق LDدر مطالعه اخیر افزایش  ت در بـرآورد  مثب
مثبـت در بـرآورد   تأثیرصحت جانهی و در وحله دوم از طریق 

گـذار بـود.   تأثیرهاي اصلاحی ژنومی بر صحت ژنـومی  ارزش
بینی ژنومی بـا  بر صحت پیشLDنقش مثبت افزایش سطح 

 ـتر بـود.  افزایش نرخ حذف نشـانگرها مشـهود   طـور کلـی   ه ب
مجاور يقوي بین نشانگرهاLDوجود که دادها نشان بررسی

)31(کندایفا میدر بررسی مطالعات ژنوم انسان نقش اساسی 
جمعیت در مؤثردر یک جمعیت به شدت با اندازه LDجود وو

بـین  LDنشان داد که اگر سـطح  مطالعات. )58(استارتباط 
درصـد افـزایش یابـد، صـحت     26درصد بـه  10نشانگرها از 
درصـد  82درصد بـه  68هاي اصلاحی ژنومی از برآورد ارزش

LDعنوان یک اصل کلی، وجـود  به).8(افزایش خواهد یافت
منبـع اصـلی اطلاعـات اسـت و نقـش      QTLو بین نشـانگر 

هاي اصلاحی ژنومی ایفـا  ارزشبینی اي در صحت پیشعمده
).52(کندمی

پـذیري را بـه عنـوان یـک     )، وراثت58وانگ و همکاران (
مطرح کردند. کالس و بینی ژنومیفاکتور مؤثر بر صحت پیش

بینـی  صـحت پـیش  بر پذیريافزایش وراثت)، اثر9همکاران (
می کـه  گـزارش شـد. در ایـن مطالعـه، هنگـا     26/0ژنومی را 

بینی ژنومی بالا بود. ، صحت پیشپذیري صفت زیاد بودوراثت
صـفتی (لحـاظ   -اهمیت مـدل چنـد  ) نشان از4،61مطالعات (

پذیري کردن اثر متقابل ژنوتیپ و محیط) براي صفت با وراثت
. هرچـه  داردبینـی ژنـومی   پایین و تاثیر آن بـر صـحت پـیش   

یکـی  پ فرد به ارزش ژنتپذیري صفت بیشتر باشد، فنوتیوراثت
هـاي  تر بوده و اثر نشانگرها و بـه دنبـال آن ارزش  فرد نزدیک

شود.بینی میتر پیشطور صحیحهاصلاحی ژنومی افراد ب
بینی ژنومی مدل چند متغیره (با حذف رکورد صحت پیش

فنوتیپی)
بینی ژنومی براي حیوانات بدون و با میانگین صحت پیش

هـاي مختلـف در   ی در محیطبودن نسبتی از رکورد فنوتیپدارا
بینـی  نشان داده شـده اسـت. صـحت پـیش    6و 5، 4جداول 

هاي اصلاحی ژنومی بـرآورد شـده بـا اسـتفاده از مـدل      ارزش
یـک  (در حالـت نبـود رکـورد فنـوتیپی در     متغیـره حیوانی دو

دست آمده توسط بینی ژنومی بهتر از صحت پیش) پایینمحیط
بودن نسبتی از رکورد فنوتیپی) (با دارا متغیرهمدل حیوانی سه 

هـاي اصـلی و جـانهی)،    ها (براي دادهي سناریوبود. براي همه
ار رونـد  دبینی با افزایش درصـد حیوانـات رکـورد   صحت پیش

صعودي داشت. 
بدون در نظر گرفتن فنوتیپ حیوانات اختصاص داده شـده  

کـه حیوانـات تخصـیص داده شـده بـه      به محیط اول (زمانی
در نظـر گرفتـه شـدند)، در    تأییدل به عنوان جمعیت محیط او

). 4هاي ژنومی پایین بود (جدول بینیحالت کلی، صحت پیش
مخصوصاً زمانیکه ارزش ژنومی حیوانات واقع در محـیط اول،  
با استفاده از اطلاعات ژنومی خویشاوندانشان در محـیط سـوم   

ن بین که دلیل این امر همبستگی ژنتیکی پایی،شودبرآورد می
این دو محیط است. 

زمانیکه حیوانات قـرار گرفتـه در محـیط دوم بـه عنـوان      
ــدجمعیــت  ــیش تأیی ــه شــدند، صــحت پ ــی در نظــر گرفت بین

). مخصوصـاً  5ترین بود (جـدول  ها بیشهاي ژنومی آنارزش

که ارزش ژنومی حیوانات واقع در محیط دوم، با استفاده زمانی
.شـد انشان در محیط سوم برآورد از اطلاعات ژنومی خویشاوند

زمانیکه حیوانـات اختصـاص داده شـده بـه محـیط سـوم (بـا        
در نظـر  تأییـد پذیري) به عنوان جمعیت بیشترین مقدار وراثت
هاي اصلاحی بینی ارزش)، صحت پیش6گرفته شدند (جدول 

ژنومی براي حیوانات بدون رکورد موجـود در ایـن محـیط بـا     
جمعیت مرجع اول بـود.  وم بیشتر ازفاده از جمعیت مرجع داست

طور کلی وجود همبستگی ژنتیکی بـالا بـین دو جمعیـت از    هب
پذیري بالا در جمعیت مرجعوراثتیک طرف و از طرف دیگر 

بینی ژنومی در حیوانات عامل اصلی در بالا بودن صحت پیش
بودند.تأییدجمعیت 

از مـدل  با در نظر گـرفتن رکـورد فنـوتیپی و بـا اسـتفاده      
بینـی ژنـومی   ورد صحت پیشآترین بربیشمتغیرهحیوانی سه

وجـود داشـت.   هـاي فنـوتیپی   در صد رکورد75د که زمانی بو
بینـی  ، صـحت پـیش  هاي مختلف رکورد فنوتیپیاي نسبتبر

را تشکیل که محیط اول و سوم جمعیت مرجع ژنومی هنگامی
توان به خاطر ن مقدار بود. دلیل این امر را میدادند بیشتریمی

همبستگی ژنتیکی بالاي بین محیط اول و سوم با محیط دوم 
بینـی  همچنین صحت پـیش . )2(مراجعه به جدول عنوان کرد

که حیوانات تخصیص داده شده به محیط اول با ژنومی زمانی
تلف رکوردهاي فنوتیپی در نظـر گرفتـه شـدند،    خهاي منسبت

اصـلی و جـانهی   نسبت به محیط سوم در هـر دو سـري داده   
تر بود. با وجود همبستگی ژنتیکی برابر بـین محـیط اول   بیش

دوم و سـوم (جمعیـت مرجـع) و    هايمحیط) با تأیید(جمعیت 
) بـا جمعیـت اول و دوم،   تأییدجمعیت سوم (جمعیت چنین هم

(در دوم و سـوم  مرجـع  پذیري بالاتر جمعیت دلیل وراثتاما به
بینی ژنومی بالاتري ت پیشحمقایسه با محیط اول و دوم)، ص

در محیط اول نسبت به محیط سوم مشاهده شد.
هايداده(در بینی ژنومیصحت پیشبالاتریندر مجموع 

) LDسـطح بـالا   -QTL90(تعـداد  1بـراي سـناریو   اصلی)
جمعیـت دوم  در درصـد رکـورد فنـوتیپی    75هنگامی بود کـه  

تشـکیل  را و محیط اول و سـوم جمعیـت مرجـع   وجود داشت
4بینـی ژنـومی بـراي سـناریو     ترین صحت پیشدادند. کممی

) هنگامی بود هیچ رکورد LDسطح پایین -QTL300(تعداد 
فنوتیپی براي محیط سوم وجود نداشت و محیط اول جمعیـت  

. دادمرجع را تشکیل می
گیري شده ) پیشنهاد داد که صفت کمی رکورد19فالکونر (

عنوان صفات همبسته در نظـر گرفتـه   تواند بهدر دو محیط می
Gمتقابل ثرابراي بررسی و تشخیص چند متغیرهشود و مدل 

× E   ژنتیکـی  مورد استفاده قرار گیرد. در این مـدل، واریـانس
تواند بـه واریـانس ژنتیکـی    میها ي محیطکل صفت در همه

مختص هر محـیط تقسـیم شـود و نشـان داده شـود کـه آیـا        
هـا ثابـت اسـت و یـا نـاهمگنی      یکی بین محـیط واریانس ژنت

هـاي  واریانس وجود دارد و همبسـتگی ژنتیکـی بـین محـیط    
Gمتقابلثرامختلف در ارتباط با  × Eبعضی ).17(خواهد بود

هـا بـه نوسـانات محیطـی     ها نسبت به سایر ژنوتیپاز ژنوتیپ
دهند. به عبارت دیگر، تفـاوت  تري نشان میالعمل بیشعکس

دلیل نوسانات محیطـی باعـث   ها از لحاظ حساسیت بهژنوتیپ
هاي مختلف تفاوت بیان ژنتیکی رخ دهد شود که در محیطمی
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شـود ناهمگنی واریانس ژنتیکـی گفتـه مـی   ،که به این تفاوت
)24.(

در مطالعات مختلف ژنومی مـورد  چند متغیرهمدل حیوانی 
کـه  ن دادتحقیقـات نشـا  ).9،22،25(استفاده قرار گرفته است
تري به طور اطلاعات بیشچند متغیرهاستفاده از مدل حیوانی 

زمان زمان جهت بهبود صحت ژنومی از طریق استفاده همهم
داده و گران قـرار  در اختیار اصلاحاز اطلاعات صفات همبسته 

بـراي صـفات تولیـدي در    G × Eمتقابـل  ثـر ادر تشـخیص  
محققان نشان ). 27،37(هاي مختلف کاربرد داشته باشد محیط

متقابلی با محیط داشـته باشـند، یـک    ثراها QTLدادند وقتی 
توانـد تـوان   مـی G × Eمتقابـل ثـر امدل با در نظـر گـرفتن   

چنـد متغیـره  را افـزایش دهـد و مـدل    QTLات ثراتشخیص 
استفاده از اطلاعات ).35(تواند عملکرد بهتري داشته باشدمی

ف بـه عنـوان صـفات    ل ـهـاي مخت فنوتیپی موجـود در محـیط  
شود که یکـی از امتیـازات و   در نظر گرفته میمتفاوت همبسته

شـود و  محسوب میچند متغیرهکاربردهاي مهم مدل حیوانی 
بینـی  توانـد صـحت پـیش   میچند متغیرهبه این ترتیب، مدل 

).9،22،27(ژنومی را افزایش دهد
بینی ژنـومی بـا اسـتفاده از تعـداد رکوردهـاي      صحت پیش

هـاي اصـلاحی ژنـومی مـورد     بینی ارزشفنوتیپی که در پیش
).18،26(استفاده قرار گرفت

صـفتی بـا موجـود    -ي حاضر، مدل حیوانی سهدر مطالعه
صـحت  ،درصـد از رکوردهـا در هـر یـک از محـیط     25بودن 
 ـ -بینی بالاتري نسبت به مدل حیوانی دوپیش دون صـفتی (ب

ا) داشـت. بنـابراین، در   ه ـهیچ رکوردي در هر یـک از محـیط  
توانـد  هاي اصلاحی کاربردي، صحت انتخاب ژنومی میبرنامه

دار در یـک  حتی با استفاده از درصد کمی از حیوانـات رکـورد  
محیط خاص دیگر افزایش محسوسی داشته باشد. در تحقیـق  

بـا اسـتفاده از   )45(انجام گرفتـه توسـط نگـوین و همکـاران     
بینی ژنومی تولیـد شـیر،   پیشاطلاعات نژاد هلشتاین، صحت 

و 50/0، 48/0مقدار چربی و مقدار پروتئین به ترتیب برابر بـا  
برآورد شده است. این محققین جمعیت حیـوانی شـامل   49/0

حیوانات ژنوتایپینگ شده را به سه گروه تقسـیم کـرده   2735
کـه در  بوده و اعتبار سنجی انجام داده بودند. با توجه به ایـن 

هاي نر به سه گروه تقسیم شـده بـود و بـه    گاوحاضر تحقیق 
عبارتی در جمعیت مرجع نسبت بیشتري از حیوانات (دو گـروه  

از سه گروه) قرار گرفته شده بود. 
با افزایش حیوانات موجـود در جمعیـت مرجـع، حیوانـات     

به طـور ژنتیکـی بـا خـواهران نـاتنی      تأییدموجود در جمعیت 
ها در ارتباط بـوده و ایـن   ایر محیطدر سداراي رکورد فنوتیپی

بینی ژنومی را تواند صحت پیشمیرابطه خویشاوندي نزدیک
بودن تعـداد و نیـز نسـبت حیوانـات     لذا بالا .)8(افزایش دهد

توانـد یکـی از   موجود در جمعیت مرجع در ایـن تحقیـق، مـی   
بینی به دست آمده نسـبت بـه   دلایل بالاتر بودن صحت پیش

همچنین ساختار ژنتیکی .باشد)45(و همکاران تحقیق نگوین
تواند ژنومی میهاي مورد استفاده در مطالعاتعیتمتفاوت جم

در ).36(بینی ژنومی باشددلیلی بر متفاوت بودن صحت پیش
دار در محیط هاي این تحقیق با افزایش تعداد حیوانات رکورد

د بینی افـزایش یافـت. بـا افـزایش تعـدا     مختلف، صحت پیش
موجـود  SNPفنوتیپ، نسبت بیشتري از رکـورد بـه ازاي هـر    

بینی بـالاتر خواهـد رفـت   خواهد بود و در نتیجه، صحت پیش
،)36(هاي واقعی، لوند و همکـاران با استفاده از جمعیت).26(

گزارش کردند که اگر به جـاي تعـداد گاوهـاي نـر موجـود در      
المللـی  کشور اسپانیا از کل گاو نر موجـود در کنسرسـیوم بـین   

ژنومیکس به عنوان جمعیت مرجع اسـتفاده شـد قابلیـت    یورو
یابد. نتایج تحقیقات نشان افزایش می%11تا 8اعتماد حدود 

مرجع با در اختیار قـرار گذاشـتن   داد که افزایش تعداد جمعیت
اطلاعات بیشـتر باعـث افـزایش صـحت برآوردهـاي ژنـومی       

و در این راستا تحقیق حاضر نشان داده شد کـه  ) 42(شودمی
ورد آبا افزایش اطلاعات جمعیت مرجع برمتغیرههاي سه مدل

در پی دارند.متغیرههاي دو بهتري از صحت را نسبت به مدل
ارتباط خویشاوندي در ارزیابی ژنومی د اهمیت مطالعات در مور

هاي فنـوتیپی و ژنـوتیپی   رکوردنشان دادکه استفاده از) 1،9(
در توانـد مینتاج گاوهاي نر از سایر کشورها در جمعیت مرجع 

ثر باشـد  ؤم ـهاي چند متغیرهبهبود صحت ارزیابی ژنومی مدل
)23.(

ــحت   ــا ص ــانهی ب ــانگین 941/0-926/0ج )، 934/0(می
درصد 50حل مناسبی براي برآورد نشانگرهاي با نرخ حذف راه

تواند در کاهش امر میو اینبالا بود LDبا K15هاي در پنل
توانـد اثـر   با این حال جـانهی همـواره نمـی   باشد. مؤثرهزینه 

بینی ژنومی اعمال نماید، مطلوب خود را بر بهبود صحت پیش
LDاي ژنوتایپ نشـده بـالا و   که تعداد نشانگرهزیرا هنگامی

در استفاده از جانهی مطلـوب نبـود.   درون جمعیت پایین باشد 
ــق LDمطالعــه حاضــر،  ــأثیراز طری ــر صــحت جــانهی وت ب

بـر  مـؤثر ترین فاکتور معمـاري ژنتیکـی   بینی ژنومی مهمپیش
هاي QTLات ثراژنومی بود. در این تحقیق، بینیپیشصحت 
برابــر صــفر بــود امــا در ســازي شــده در برخــی محــیطشــبیه
بـا  QTLکـه  هاي دیگر غیر صفر بود در نتیجه زمـانی محیط

شـامل  متغیرهمتقابل است، مدل حیوانی سه ثرامحیط داراي 
بـا  متغیـره در مقایسه بـا مـدل حیـوانی دو   G × Eمتقابل ثرا

QTL، داراي قدرت بالاتري جهت تشـخیص  G × Eمتقابل 
،یش تعداد افراد جمعیـت مرجـع  طور کلی با افزاه خواهد بود. ب

و )بـــین جمعیـــت مرجـــع و تأییـــد(ارتبـــاط خویشـــاوندي 
.بهبود یافتبینی ژنومی صحت پیش،پذیريوراثت
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Abstract 

The objective of this study was to investigate the role of genetic relationships between 
training and validation set with considering different ratio of phenotypic records of training set 
on accuracy of genomic prediction via animal models containing genotype × environment 
interactions in simulated imputation data. For this purpose, four different scenarios using   k 
density containing different levels of linkage disequilibrium (LD= low and high) and 
quantitative trait loci (   and    ) was simulated. After simulating the population, the markers 
randomly masked with    and    percentage of missing rate for each scenario; afterwards, 
hidden markers were imputed. In the following, using coding in R software, the simulation was 
done to create the genetic relationships between the traits in three environments with different 
heritability’s in original and imputed data. The accuracy of imputation ranged from  .    to 
 .   . LD was main factor on accuracy of imputation. Accuracy of genomic prediction 
generally increased when LD and heritability was increased. When non-phenotyped animals for 
the second environment were estimated using information of their relatives in the third 
environment, accuracy of genomic predictions was generally high. The accuracy of genomic 
prediction was the highest, when     of the second environment animals had phenotypic 
records and evaluated using information of their relatives in the first and third environments. 
The results showed that genotype imputation of very low density to   k panel is not always 
helpful for genotypes prediction. Generally, simultaneous usage of relatives information and 
increasing phenotypic records of validation set increase the accuracy of genomic predictions 
using animal models in presence of genotype × environment interactions. 

 
Keywords: Genomic information, imputation accuracy, Correlated traits, Linkage 
                       disequilibrium, Heritability 
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