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 چكيده

بـه الگـوي نشـانگري    ) نشـانگر  6640تكرار  10بطور ميانگين در (امپيوت الگوي نشانگري كم تراكم ارزيابي صحت حاصل از  هدف از اين تحقيق،
و ارزيابي قابليت اعتماد ارزش اصلاحي ژنومي بـرآورد شـده بـراي     FImputeافزار سازي شده گاو جرسي با استفاده از نرمتراكم متوسط در جمعيت شبيه

رأس گـاو نـر كـه براسـاس الگـوي       نهصـد . هاي جمعيـت مرجـع بـود   بر اساس تعداد مختلف ماده) 2h=04/0(و باروري ) 2h=40/0(دو صفت توليد شير 
نـه  . هاي جمعيت مرجع بكـار گرفتـه شـدند   امپيوت تعداد مختلف ماده تعيين ژنوتيپ شده بودند، به منظور ارزيابي صحت) K50(نشانگري تراكم متوسط 

. طراحـي و ارزيـابي شـد    )حيـوان در هـر نسـل    1000(حيوان تصادفي انتخاب شده جمعيت آزمـون   3000بيني ارزش اصلاحي ژنومي سناريو براي پيش
با توجه به ميزان بالاي نرخ امپيوت نشانگرها تنها يك درصد اخـتلاف  . درصد بود 64/98ها به الگوي تراكم متوسط امپيوت ژنوتيپ ماده ميانگين صحت

با توجه به اين اختلاف جزيـي  . امپيوت شده وجود داشتنشانگرهاي در مقايسه با  K50نشانگرهاي ل از بيني شده حاصبين ارزش اصلاحي ژنومي پيش
شـده  شود كه تمام نرهـاي پـروف  و از آنجا كه هزينه تعيين ژنوتيپ يك حيوان بر مبناي الگوي تراكم متوسط دو برابر الگوي كم تراكم است، توصيه مي

بينـي  الگوي تراكم متوسط امپيوت شوند تا علاوه بر دستيابي به صحت بالاي پيشبه ها ژنوتيپ شده و همه مادهتعيين K50نسل مرجع براساس الگوي 
خـود  ارزش اصلاحي ژنومي براي هر دو صفت، بتوان با كاهش چشمگير هزينه تعيين ژنوتيپ، تعداد حيوانات بيشتري را در جمعيت مرجع بكـار بـرد كـه    

  .شودبيني ژنومي مياي و ژنتيكي و در نهايت صحت پيشيپي، شجرهمنجر به افزايش اطلاعات فنوت
  

  .گاو شيريارزيابي ژنومي، جمعيت مرجع، امپيوت، تراكم نشانگر،  :كلمات كليدي
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در دهه گذشته، كاربرد اطلاعات ژنتيك مولكولي در اصـلاح نـژاد   
هر گونه پيشـرفت در بهبـود   . بسيار مورد توجه قرار گرفته است دامها،

توليد شير حيوانات بستگي به استفاده از روش هاي اصلاح نژادي دارد 
بكـار  كه با مشخص نمودن ميزان وراثت پذيري، همبستگي ژنتيكـي،  

گيري روش هاي مناسب انتخاب و بـرآورد پيشـرفت ژنتيكـي امكـان     
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اي نـژاد گاوهـاي شـيري، اسـتفاده از آرايـه      در اصلاح). 1(پذير است 
نشانگر كه به صورت تجاري در دسترس است، فرصتي  50000شامل 

. آوردبراي انتخاب مؤثر با استفاده از نشانگرهاي متراكم را فراهم مـي 
انتخاب ژنومي بر اساس ارزش اصلاحي كه بطور مستقيم از الگوهـاي  

گردد، بنـا نهـاده   متراكم و گسترده در سطح ژنوم برآورد مي 2نشانگري
فـرض   GBLUP3در انتخاب ژنومي بر اساس روش . )19( شده است

هـا   QTLبا) LD(4 شود كه نشانگرها در عدم تعادل پيوستگي ژنيمي
جزئـي    ي كه بايد برآورد شود، خيلـي  QTL، و ميزان اثر هرمي باشند

هـا  از اطلاعـات نشـانگر   نشان دادند كـه تنهـا بـا اسـتفاده     آنها. است
-پـيش . )19( كرد  بينيپيش85/0صحت  اتوان ارزش اصلاحي را ب مي
، BLUPروش كلاسـيك   بـا  در مقايسـه  اصلاحي ژنومي ارزش  بيني

                                                            
2- Marker panel 
3- Genomic BLUP 
4- Linkage disequilibrium 
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 92و كـاهش   پيشـرفت ژنتيكـي  دو تـا سـه برابـري    منجربه افزايش 

در مقايسه با آزمون نتاج ها به علت كاهش فاصله نسل هزينه درصدي
  .)27( شودمي

 بيني راپيش ههاي اصلاحي مبتني بر انتخاب ژنومي، معادل برنامه
هسـتند،   اطلاعـات ژنـوتيپي و فنـوتيپي    كـه داراي  1مرجع جمعيت در

 ارزش ژنـومي   بينـي بـراي پـيش   ايـن معادلـه   از سپس. كند مي برآورد
كه اطلاعات فنوتيپي آنها در  3آزمون نسل حيوانات )DGV( 2 مستقيم

 بينـي صـحت پـيش  ). 19(گيـرد  مي دسترس نيست، مورد استفاده قرار
DGV  اطلاعـات  و هـاي فنـوتيپي  داراي ركـورد  افـراد  تعداد از تابعي 
، تـراكم نشـانگرهاي تعيـين    )5(ماركرهـا   اثرات تخمين براي ژنوتيپي

پـذيري صـفت   و وراثـت ) 29(و نشانگر  QTLبين  LD ،ژنوتيپ شده
 . است )12(

گـزارش كردنـد كـه اسـتفاده از الگوهـاي      ) 21(موزر و همكاران 
منجر به كاهش شديد قابليت اعتماد  )K6و  K3( 4نشانگري كم تراكم

يـك راهكـار مناسـب بسـط دادن     . )21( شـود بيني ژنـومي مـي  پيش
روش  بـا  )K50( 5 نشـانگر  50000نشانگرهاي كم تـراكم بـه سـطح    

تعـداد بيشـتري    تعيـين ژنوتيـپ   امكـان و  هاهزينهو كاهش  6امپيوت
بـراي   امپيـوت، در واقـع، يـك روش آمـاري     .گاوهاي نر و ماده است

تـراكم و ارتقـاء آن بـه الگـوي       بيني نشانگرهاي يك الگوي كمپيش
تراكم بالاتر، با استفاده از اطلاعات نشانگرهاي الگوي تراكم متوسـط  

 SNP7چنـدين روش بـراي امپيـوت نشـانگرهاي      .و تراكم بالا اسـت 
ها يا متكي بر پيوستگي ژنتيكي بين خويشاوندان اين روش ،وجود دارد

). 28(باشـند  مبنـي بـر اطلاعـات جمعيـت مـي      LDو يا براساس ) 5(
وجود نيز همچنين امكان تركيب هر دو روش و استفاده از مزاياي آنها 

  ). 20و  13(دارد 
حيوانـات جـوان بـا افـزايش      GEBVصحت امپيوت نشانگرها و 
افزايش اندازه جمعيـت  ). 25و  9(يابد اندازه جمعيت مرجع افزايش مي

و در گرديـده   شده تعيين ژنوتيپحيوانات  تعداد به افزايش مرجع منجر
افـزايش تعـداد   . شـود مـي افزايش هزينه انتخاب ژنـومي   باعث نتيجه

ژنوتيپ آنها ) امپيوت(بيني حيوانات تعيين ژنوتيپ نشده به منظور پيش
بـه عـلاوه،   . اسـت  GEBV بـراي افـزايش صـحت    يك روش ارزان

وتيـپ، تـاكنون باعـث شـده اسـت كـه       زياد تعيين ژن هاي نسبتاًهزينه
  . نتاج شده در جمعيت مرجع استفاده شوند آزمونگاوهاي نر 

 ـتاكنون، شيوه كـارگيري اطلاعـات ژنـومي در    ه هاي متفاوتي از ب
يكـي از  ). 22 و 19 ،16 ،14(برآورد ارزش اصلاحي ارائه شـده اسـت   

                                                            
1- Reference population 
2- Direct genomic value 
3- Test population 
4- Low density 
5- Medium density 
6- Imputation 
7- Single nucleotide polymorphism 

است كه براي تمـام اثـرات   ) GBLUP(ژنومي  BLUPها، اين روش
ايـن روش در  ). 19( كنـد  مـي نشـانگرها واريـانس يكسـاني را فـرض     

بسـيار معمـول    8ارزيابي ژنومي با استفاده از نشانگرهاي تراكم متوسط
در مقايسه با بسـياري   گي، و بدليل ساد)31 و 19 ،15 ،11(بوده است 

كم است  سبتاًن آن نيازهاي محاسباتي ،گيرهاي پيچيده و زماناز مدل
هـا در جمعيـت مرجـع محـدود بـه      تا به امروز اسـتفاده از مـاده   ).12(

هـاي  نژادهاي بزرگ گاو شيري نظير هلشتاين بوده و استفاده از مـاده 
در . تجاري در جمعيت مرجـع گاوهـاي جرسـي گـزارش نشـده اسـت      

نژادهاي كوچك گاو شيري ماننـد جرسـي، بـه علـت كوچـك بـودن       
در مقايسـه بـا نـژاد    ) رهاي آزمـون نتـاج شـده   كمبود ن(جمعيت مرجع 

هـا و تعيـين ژنوتيـپ آنهـا بـراي افـزايش       هلشتاين، اسـتفاده از مـاده  
تر ارزش اصـلاحي  بيني دقيقاطلاعات حيوانات جمعيت مرجع و پيش

از طرفي به منظور كـاهش  . نمايدحيوانات جمعيت آزمون ضروري مي
ژنـوتيپي كـم تـراكم و    هـا، از الگـوي   هاي تعيين ژنوتيپ مـاده هزينه

  .شودامپيوت آن به الگوي تراكم متوسط استفاده مي
هـاي ژنـومي حاصـل از    بينـي مقايسـه پـيش  پژوهش،اهداف اين 

شده به سطح تراكم متوسط و نشـانگرهاي تـراكم   نشانگرهاي امپيوت
و بررسي ) GBLUP(ژنومي  BLUPمتوسط با بكارگيري مدل خطي 

ارزش اصـلاحي   صـحت مرجـع بـر    هاي نسـل تعداد متفاوت ماده اثر
  . بودحيوانات نسل آزمون 

  
  هامواد و روش

  سازيشبيه
يك جمعيت گاو شيري بر اساس ساختار جمعيـت   پژوهشدر اين 

سـاز اصـلاحي   برنامـه شـبيه   با اسـتفاده از و  گاوهاي جرسي دانمارك
ADAM )23(  هـا بـراي   سـاختار داده . سازي گرديدتكرار شبيه 10در
دختـر   200بـر اسـاس مشـاهدات    ) DYD( 9عملكرد دخترانانحراف 

-و وراثـت ) 40/0(پذيري بـالا  براي گاوهاي نر با صفات داراي وراثت
نسـل بـا انـدازه     1000در ابتـدا  . دش ـسـازي  شـبيه ) 04/0(پذيري كم 

مـاده بـود بـراي     200نر و  200كه شامل راس  400 10مؤثر معيتج
هاي ژني در نسل نخسـت  گاهتمام جاي. ايجاد شد 11تشكيل جامعه پايه

. بودنـد  5/0بـا فراوانـي آللـي     2و  1به صورت  12هاي مجزاداراي آلل
هـا  نسـل اول آميـزش   1000در جمعيـت، در   LDبراي دسـتيابي بـه   

در هر جايگاه و  8/1×10-7نرخ جهش . بصورت تصادفي صورت گرفت
به پس از تشكيل جامعه پايه، در نهايت تعداد گاوهاي نر . هر نسل بود

                                                            
8- Medium density 
9- Daughter yield deviation 
10- Effective population size 
11- Base population 
12- Segregating alleles 
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 2(گاو مـاده   100كاهش يافت تا اينكه با آميزش تصادفي با  رأس 60
نسـل جمعيـت نـژاد     20در هر نسـل، پـس از   ) نتاج براي هر گاو ماده

براي تمام حيوانات حاضر در . سازي شدشبيه مورد نظر گاوهاي شيري
براي گاوهاي  DYD(اي، فنوتيپي ، اطلاعات شجره17تا  1هاي نسل
-و ژنوتيپي شبيه) TBV( 1واقعي اصلاحي، ارزش )نتاج شده آزمون نر

كـه  ي بـود  شـامل حيوانـات   20و  19، 18هاي نسل. سازي گرديدشبيه
  . شتنداهيچ ركورد فنوتيپي از آنها وجود 

سـازي بـا   به منظور تطابق هرچه بيشتر پارامترهاي جمعيت شـبيه 
ل يـك بـه طـو    زوم هروكروم 30شده داراي  سازيواقعيت، ژنوم شبيه

هـاي ژنـي   جايگـاه ). مورگـان  30طول ژنـوم  (مورگان بود  سانتي 100
نشـانگر   159400كـه بطـور متوسـط     )فايـل ژنـوم اصـلي   ( نشانگرها

مورگـان  سانتي 018/0بطور مساوي با فاصله  ،بود) تكرار 10ميانگين (
بر اسـاس فايـل ژنـوم اصـلي، بـراي هـر        .در سراسر ژنوم قرار گرفتند

ــانگر  ــاي نش ــوان الگوه ــد  K50و  K6ي حي ــتخراج گردي ارزش . اس
توزيـع نرمـال بـا ميـانگين صـفر و       بر اساس، )TBV(اصلاحي واقعي
ارزش اصـلاحي   .سازي شدشبيهها QTLبراي اثر همه  ،واريانس يك

بـه طـور    QTL 5123( هـا QTLواقعي هر حيوان از مجموع اثر همه 
  . به دست آمدآنها با فرض مستقل بودن  و) تكرار 10ميانگين در 
  
  سناريوها

سازي فوق ، مراحل شبيهپژوهشبه منظور دستيابي به اهداف اين 
. تكرار انجـام شـد   10در ) 04/0و  40/0(پذيري براي دو سطح وراثت

مرجـع در دو سـطح    ي جمعيـت هـا مـاده تعداد مختلف با  سناريو شش
در نظـر  ) هـا شـده  تراكم متوسـط و امپيـوت  (مختلف تراكم نشانگري 

حيوانات جوان نسـل آزمـون بـا     GEBVسناريوي اول، در . گرفته شد
نتاج شـده   آزموناستفاده از جمعيت مرجعي كه شامل تمام گاوهاي نر 

در ايـن  . بود، برآورد گرديـد  15تا  1حاضر در نسل ) سأر 900شامل (
نتـاج شـده حاضـر در جمعيـت مرجـع       آزمونگاو نر  900همه  تحقيق

. انـد تعيين ژنوتيـپ شـده  ) K50(براي الگوي نشانگري تراكم متوسط 
 اطلاعـات آنهـا و   DYDفنـوتيپي گاوهـاي نـر بـر اسـاس       اطلاعات
  . بوده است فنوتيپي آنها ركوردهايگاوهاي ماده  فنوتيپي

منظور بررسي نقش گاوهاي مـاده در بـرآورد   ه در سناريوي دوم، ب
GEBV  ،گاو ماده كه بـر اسـاس الگـوي     1000حيوانات نسل آزمون

انـد بـه جمعيـت    تعيين ژنوتيـپ شـده  ) K50(متوسط نشانگري تراكم 
هزينه  حدوداًاز آنجا كه . گاو نر بود، اضافه شدند 900مرجع كه شامل 

برابـر   دوتعيين ژنوتيپ يك حيوان با الگوي نشانگري تراكم متوسـط  
، )10(هزينه تعيـين ژنوتيـپ بـا الگـوي نشـانگري كـم تـراكم اسـت         

ي از اندازه جمعيت مرجع امـا بـا   داراي تعداد مشابه 8تا  3سناريوهاي 
بطـور مثـال، در سـناريو    . هاي متفاوت الگوهاي نشانگري اسـت تراكم

                                                            
1- True breeding value 

گـاو   2000بعـلاوه   K50گاو نـر   900سوم، جمعيت مرجع متشكل از 
از آنجا كه سناريو سوم در مقايسه بـا  . است K50ماده امپيوت شده به 

امـا بعلـت تعيـين    باشـد،  برابـر مـي   دوسناريو دوم، تعداد گاوهاي ماده 
، هرينه تعيـين ژنوتيـپ اضـافي    )K6(ژنوتيپ آنها با الگوي تراكم كم 

هـا  در حاليكه اندازه جمعيت مرجع براي تعداد مـاده  ،گرددپرداخت نمي
حاصـله از   GEBVاز طرفي بمنظور بررسـي صـحت  . شودبرابر مي دو

، K50هـاي  در مقايسه با صحت مـاده K 50وت شده به يهاي امپماده
ريوي چهارم، داراي ساختار مشابه سناريو سوم است با اين تفـاوت  سنا

گـاو   2000گاو نـر بعـلاوه    900(حيوان جمعيت مرجع  2900كه همه 
سـناريو  . تعيين ژنوتيپ شـدند K50براي الگوي تراكم نشانگري ) ماده

 K50حيوان است كـه بجـز گاوهـاي نـر كـه       4900پنجم متشكل از 
در . انـد امپيـوت شـده   K50جـع بـه   هستند، گاوهاي ماده جمعيـت مر 

 K50حيـوان بـر اسـاس الگـوي نشـانگري       4900سناريو ششم همه 
در سـناريوهاي هفـتم و هشـتم تعـداد حيوانـات      . تعيين ژنوتيپ شدند

گاو مـاده در سـناريو    8000با اين تفاوت كه  بود 8900جمعيت مرجع 
ماده  گاو 16000در نهايت، سناريو نهم از . امپيوت شدندK50هفتم به 

بعـلاوه، از  . تشكيل شده بود K50گاو نر  900و  K50امپيوت شده به 
حيـوان بطـور    3000، )نسـل آزمـون  ( 20تـا   18بين حيوانـات نسـل   

 K50انتخاب شدند و بر اسـاس الگـوي   ) در هر نسل 1000(تصادفي 
هاي جمعيت همچنين براي نزديك بودن ماده. تعيين ژنوتيپ گرديدند
، گاوهاي مـاده  GEBVيت آزمون و بالاتر بودن مرجع با حيوانات جمع

بطور تصادفي انتخاب و در ساختار جمعيت مرجـع   17 تا 13هاي نسل
  .بكار رفتند
 

  امپيوت نشانگرها
افـزار  نـرم  اسـتفاده از  بـا 2نشـانگرهاي مفقـود  ) امپيوت(بيني پيش

FImpute بـراي ژنـوم هـر فـرد بصـورت جداگانـه        )26( 2/2 نسخه
 نشـانگرها،  امپيـوت  افزارهـاي نـرم در مقايسه با سـاير  . صورت گرفت

FImpute هـا و  هم از اطلاعات پيوستگي ميـان خـانواده   بدليل اينكه
 كند از صحت بـالايي موجود در جمعيت استفاده مي LDهم اطلاعات 

در ضـمن   ،سـت بيني نشانگرها برخوردار ادر پيش )درصد 95بيش از (
تـر و مسـتلزم نيـاز محاسـباتي     ها بسيار سريعدر مقايسه با ساير روش

در تمام سـناريوهايي كـه گاوهـاي مـاده بـا      ). 17(بسيار كمتري است 
، 3سـناريوهاي  (تعيين ژنوتيپ شده بودنـد   K6استفاده از نشانگرهاي 

ر كه د(شده نتاج آزمونگاو نر  900، از اطلاعات نشانگرهاي )9و  7، 5
موجـود در جمعيـت   ) شـوند خوانده مـي  3جمعيت معرف ،فرايند امپيوت

ها در فراينـد  ماده(ها مرجع به عنوان منبع اطلاعات براي امپيوت ماده
امپيـوت ژنـوم   . اسـتفاده شـد  ) شوندخوانده مي 4جمعيت هدف ،امپيوت

                                                            
2- Missing marker 
3- Training population 
4- Target population 
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ها جداگانه صورت گرفت و با توجه به اينكـه  زوموبراي تك تك كروم
ژنوم بـراي   يند امپيوتآها امپيوت گرديد، فررصد ژنوم مادهد 83تقريبا 

تمام سناريوها و تكرارها بدون اينكه نشانگري مفقود بماند، با موفقيت 
حـداقل   بـر اسـاس معيـار   K50شـده و  نشانگرهاي امپيوت. انجام شد

 و ميانگين ميزان فراخوان ژني 01/0بزرگتر از ) MAF( 1فراواني آللي

  .ويرايش گرديدنددرصد  60بيش از 
  

  هامحاسبه نرخ خطاي امپيوت آلل
هـا، پـس از اتمـام فرآينـد     براي محاسبه نرخ خطاي امپيوت آلـل 

نويسـي  ، با استفاده از زبـان برنامـه  FImputeامپيوت نشانگرها توسط 
FORTRAN F90 يك فايل با تراكم نشانگري ،K50   بـراي مـاده-

. وم اصلي آنها ايجـاد شـد  شده بودند از طريق فايل ژنهايي كه امپيوت
هـاي  شده، اگـر آلـل  و فايل امپيوت K50سپس با مقايسه فايل اصلي 

تعداد خطا برابر صفر محاسبه  ،شده و اصلي مشابه بودندنشانگر امپيوت
 تهموزيگـو  K50گرديد و در صورتيكه آلل نشـانگر فايـل اصـلي    مي
-لعكس امپيوتو يا با تبود و در فرايند امپيوت به اشتباه هتروزيگومي

شـده،  شده بود، عـدد يـك و زمانيكـه آلـل نشـانگر اصـلي و امپيـوت       
مجموع  ازنرخ خطا . در نظر گرفته شد 2متضاد بودند عدد  تهموزيگو

تقسـيم بـر   ) اعداد غير صـفر (شده تعداد كل نشانگرهاي اشتباه امپيوت
شـده  شـده ضـربدر تعـداد حيوانـات امپيـوت     تعداد نشانگرهاي امپيوت

  .گرديدمحاسبه 
  

  بيني ژنوميپيش
. انجـام شـد  ) GBLUP )29با استفاده از مـدل   DGVبيني پيش

  :بودبصورت زير  GBLUPمدل 
ݕ ൌ ൅ ߤ1 ൅ ݃܈ ݁ 

نتـاج   آزمـون براي نرهاي  DYD( مشاهدات بردار ݕكه در اينجا، 
ي متشكل بردار 1ميانگين كل،  ߤ، )هافنوتيپي ماده شده و ركوردهاي

ــردار ݃، 1از اعــداد  ــراي  ܈، DGV ب ــاتريس طــرح ب ــردار ݁و  ݃م  ب
داراي توزيع نرمال با ميـانگين   ݃شود كه فرض مي. باشدباقيمانده مي

௚ߪ۵ صفر و واريـانس 
ଶ  داراي توزيـع نرمـال بـا ميـانگين صـفر و       ݁و

ــانس  ௘ߪ۲واري
ଶ  ــه ــومي،   ۵اســت، در حاليك ــط ژن ــاتريس رواب ௚ߪم

ଶ 
௘ߪيـك مـاتريس قطـري و     ۲واريانس ژنتيكـي افزايشـي ژنـومي،    

ଶ 
مــاتريس روابــط ژنــومي بصــورت . اســت) باقيمانــده(واريــانس خطــا 

۵ ൌ
MMᇲ

∑ ଶ௣೔௤೔
ــتون   اســت  ــه عناصــر س ــاتريسiك 0، ۻم م െ ، ௜݌2

1 െ 2و  ௜݌2 െ و  ଶܣଵܣ، ଵܣଵܣهـاي  به ترتيب براي ژنوتيـپ  ௜݌2
ــل  ௜ݍ و ଶܣଶܣ ــي آل ــل  ௜݌و ଵܣ فراوان ــي آل ). 32( هســتند ଶܣفراوان

نسـخه   )DMU )19افـزار  بـا نـرم   2مختلط چند صـفتي  تجزيه آماري
                                                            
1- Minor allele frequency 
2- Multivariate mixed model 

در مقايسـه بـا    شـده  نتاج آزمون نرهاي كه آنجا از .انجام گرفت ششم
 3داشـتند، در نتيجـه از آنـاليز آمـاري وزنـي     بيشـتري   فرزندان هاماده

 .استفاده شد
بــر اســاس تــوان دوم همبســتگي     GEBVقابليــت اعتمــاد  

) نسـل آزمـون  ( 20و  19، 18هـاي  حيوانات نسلTBVو GEBVبين
R2(محاسبه گرديد 

GEBV,TBV.( 
  

  نتايج و بحث
 نشانگرها امپيوت صحت

از آنجا كـه  . سازي گرديدتكرار با موفقيت شبيه 10در اين مطالعه 
سـناريو بررسـي شـد، ميـزان صـحت روش امپيـوت و        9در هر تكرار 

تكـرار   10براي هـر سـناريو توسـط ميـانگين      GEBVقابليت اعتماد 
بيني نشـانگرهاي  سناريو، روش امپيوت و پيش 9از ميان . محاسبه شد
-ميزان ميانگين خطاي پـيش . سناريو در نظر گرفته شد 4مفقود براي 

درصد بـراي تعـداد مختلـف حيوانـات      39/1تا  3/1ني نشانگرهابين بي
بـه   K6در تمام مراحل امپيـوت نشـانگرهاي   . متغير بود جمعيت هدف

K50،  گاو نـر   900(تنها از اطلاعات نشانگري تمام گاوهاي نر معرف
K50( بينـي  اي كه در جمعيت مرجع بودند براي پيشنتاج شده آزمون

ف گاوهاي ماده اضافه شده به جمعيـت مرجـع   نشانگرهاي تعداد مختل
و بـا افـزايش   ) جمعيـت معـرف  (د نرهـا  ابا ثابت بودن تعد. استفاده شد
 09/0امپيـوت   صحت16000به  2000از ) جمعيت هدف(ها تعداد ماده

بـا بررسـي دو جمعيـت    ) 7(داسونيل و همكاران . درصد افزايش يافت
كه بـا   گزارش كردندگاوهاي شيري كشورهاي اسكانديناوي و فرانسه 

از طريـق اطلاعـات حيوانـات     افزايش تعداد حيوانات جمعيـت معـرف  
امپيوت نشانگرها با اسـتفاده   نرخ خطاي پروژه ژنوميكس اتحاديه اروپا

، در كشـورهاي  )3( Beagleو) PHASEBOOK )8افزارهـاي  از نرم
درصـد بـه    9/3درصد و در فرانسه از  4درصد به  5/5اسكانديناوي از 

آنها علت نرخ كمتر خطاي امپيوت را در بين . درصد كاهش يافت 1/2
گاوهاي شيري فرانسه اسـتفاده از نشـانگرهاي بيشـتر بخـاطر نحـوه      

 مطالعـه در . )7( تـر دانسـتند  ويرايش نشانگرها و داشتن ژنوم متـراكم 
نشان دادند كه تعـداد حيوانـات جمعيـت     )33(ديگري، ژانگ و دروت 

معرف و تعداد نشانگرها در الگوي كم تراكم بر نرخ خطاي امپيوت اثر 
  . گذاردمي

 ـ  ثير ارتبـاط بـين حيوانـات    أنرخ خطاي امپيوت همچنين تحـت ت
در جمعيت گاوهـاي شـيري   . قرار دارد جمعيت معرف و جمعيت هدف

نرخ خطـاي امپيـوت    كشورهاي اسكانديناوي مشاهده شد كه ميانگين
به اين موضوع كه آيا پـدر حيوانـات نسـل هـدف در جمعيـت معـرف       

در  حضور پـدر حيوانـات نسـل هـدف    . حضور دارد يا خير بستگي دارد
                                                            
3- Weighted analysis 
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ارتباط ژنتيكي نزديكتري را بين اين دو جمعيت ايجـاد   ،جمعيت معرف
بـر اسـاس    .شـود كند كه منجر به كاهش نرخ خطاي امپيوت مـي مي

، بـراي جلـوگيري از   )7(از مطالعه داسـونيل و همكـاران   نتايج حاصله 
كاهش صحت روش امپيوت، همه گاوهاي نر نسل مرجع بايـد بـراي   

بر همين اساس، در اين . نشانگري تعيين ژنوتيپ شوند 50000الگوي 
نشانگري گاوهاي نـر جمعيـت    50000به علت تعيين ژنوتيپ  تحقيق،

سـازي شـده، ارتباطـات    يهمعرف و اينكه بر اساس ساختار جمعيت شـب 
معرف و هـدف وجـود دارد،    خويشاوندي نزديكي بين حيوانات جمعيت

كه بـه ترتيـب    9و  7، 5، 3امپيوت حيوانات هدف سناريوهاي  صحت
، 62/98 ،61/98، بودند گاو ماده 16000و  8000، 4000، 2000داراي 

زيـاد بدسـت آمـده از روش     صحت .بدست آمد درصد 7/98و  65/98
دهد كه ارتباط ژنتيكي نزديكي بين حيوانات جمعيت ت نشان ميامپيو

بـراي   K6هدف وجود داشته و انتخاب الگوهاي كـم تـراكم    معرف و
و بكـارگيري   شـده  براي نرهـاي پـروف   K50و تراكم متوسط  هاماده
بيني نشانگرها همگي از عوامل اثرگذار بـر  افزار مناسب براي پيشنرم

مقايسه نرخ خطاي امپيوت بر اساس مطالعـات   .هستند امپيوت صحت
-مختلف دشوار است به دليل اينكه ارتباط خويشـاوندي بـين جمعيـت   

هاي مرجع و آزمون متفاوت اسـت و همچنـين بخـاطر اينكـه تعـداد      
  .كندحيوانات جمعيت مرجع و تعداد نشانگرها تغيير مي

  

  بيني ژنومي پيش
GEBV )R2قابليت اعتماد 

GEBV,TBV(  ت جمعيـت آزمـون   حيوانـا
، در گرديـد  بـرآورد  TBVو  GEBVتوان دوم همبستگي بـين   ازكه 

. نشـان داده شـده اسـت   ) =04/0h2( 2و جدول ) =40/0h2( 1جدول 
براي حيوانات جمعيت آزمون، بدون توجـه بـه    GEBVقابليت اعتماد 

هاي جمعيـت آزمـون بـدليل    پذيري صفت، با افزايش تعداد مادهوراثت
اي و ژنـوتيپي  فنوتيپي، شجره اطلاعات اطلاعاتي اعم ازافزايش منابع 
در تمـام سـناريوها، بـالاترين     ،2و 1جـداول  براساس . يابدافزايش مي

بدست آمد، زيرا ارتبـاط   18براي حيوانات نسل  GEBVميزان صحت
زيـاد  ژنتيكي نزديكتري بين آنها و جمعيت آزمـون برقـرار اسـت و بـا     

جمعيت آزمون و مرجع، قابليت اعتماد شدن فاصله نسلي بين حيوانات 
بينـي  با بررسـي امكـان پـيش   ) 32(ويگل و همكاران . يابدكاهش مي

نشانگرهاي حيوانات تعيين ژنوتيپ نشده در جمعيت گاوهاي جرسـي،  
بدسـت آمـده از    GEBVنشان دادند كه تفاوت بـين قابليـت اعتمـاد    

قايسـه بـا   انـد در م تعيـين ژنوتيـپ شـده    K50حيواناتي كه با الگـوي  
. )32( پذيري پايين، بيشتر بودشده، در صفات با وراثتحيوانات امپيوت

همخـواني  ) 32(هاي اين تحقيق با مشاهدات ويگل و همكـاران  يافته
در صـفات بـا    GEBVدر نتيجه براي دستيابي به صحت بـالاتر  . دارد

 بـا  ييو الگوهـا  بيشـتر  نياز به ركوردهـاي فنـوتيپي   ،پذيري كموراثت
  . باشدمي كم بالاتر ژنوتيپيترا

  
 )=4/0h2(شده سناريوهاي مختلف براي صفت توليد شير  ارزش ارثي ژنومي برآورد صحت مقايسه -1جدول 

 صحت امپيوت
GEBVقابليت اعتماد 

  سناريو نسل
 K50 هاامپيوت شده

- 

- 379/0 18 

 19 317/0 - گاو نر900

- 279/0 20 

- 

- 420/0 18 

 19 376/0 - گاو ماده 1000+گاو نر 900

- 327/0 20 

61/98 

466/0 468/0 18 

 19 425/0 423/0 گاو ماده 2000+گاو نر 900

375/0 377/0 20 

62/98 

533/0 537/0 18 

 19 511/0 508/0 گاو ماده 4000+گاو نر 900

460/0 464/0 20 

65/98 

614/0 622/0 18 

 19 587/0 581/0 گاو ماده 8000+گاو نر 900

550/0 558/0 20 

70/98 

687/0 - 18 

 19 - 667/0 گاو ماده 16000+گاو نر 900

645/0 - 20 
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ها منجر به امپيوت شده ادر مقايسه ب K50استفاده از نشانگرهاي 

بطور . شوددر هر دو صفت مي DGVافزايش جزيي در قابليت اعتماد 
يـك   حدود ،K50بر اساس نشانگرهاي  DGVمتوسط، قابليت اعتماد 

بـر  . بدست آمده از نشانگرهاي امپيوت شده بود DGVدرصد بالاتر از 
پذيري بالا، هر بدست آمده در صفات با وراثت GEBV اساس صحت
هاي بدسـت  GEBVتفاوت بين  ،يت مرجع افزايش يابدچه اندازه جمع

شـود  ها بيشتر مـي شده در مقايسه با امپيوت K50آمده از نشانگرهاي 
 ).1جدول (

بـه   K3به منظـور امپيـوت نشـانگرها از    هاي انجام شده پژوهش
K50 كه نرخ خطاي امپيوت آللـي جزئـي، حتـي زمانيكـه      نشان دادند

تعيـين ژنوتيـپ و حيوانـات     K50حيوانات جمعيت مرجـع بـا الگـوي    
كـاهش  امپيوت شده باشند، منجـر بـه    K50جمعيت آزمون به الگوي 

بـر اسـاس نتـايج    . شـود بيني ژنومي مـي قابليت اعتماد پيش چشمگير
فرانسه و ، در كشورهاي اسكانديناويشده هاي انجامپژوهشحاصله از 

ميـانگين  طـور  ه آلمان، هر يك درصد خطاي آللي امپيوت نشانگرها ب
درصد از قابليـت اعتمـاد ارزش اصـلاحي     3/1منجر به از دست رفتن 

  ). 7و  4(شود ژنومي مي
ثر جمعيـت حيوانـات مرجـع    ؤدر بررسي نقش اندازه م ـ) 9(گودارد 

كليـدي در قابليـت اعتمـاد     عاملثر جامعه يك ؤنشان داد كه اندازه م
و  1 ولاجد(ه با توجه به نتايج به دست آمد. )9( بيني ژنومي استپيش

مرجـع و بـه دليـل اضـافه شـدن       يـت ثر جمعؤبا افزايش انـدازه م ـ ) 2
بيني ارزش اصلاحي اي، فنوتيپي و ژنوتيپي براي پيشاطلاعات شجره

ژنومي، افزايش قابل توجهي در سناريوهاي مختلفي كه اندازه جمعيت 
فـرض بـر ايـن     پژوهش،در اين . مشاهده شديافت، مرجع افزايش مي

ت كه به علـت اسـتفاده از مـدل خطـي مخـتلط اثـرات تمـام        بوده اس
SNPكنند كه هر ها از توزيع نرمال پيروي ميSNP  واريانس يكساني

و ) 12(هـيس و همكـاران   . كنـد را در واريانس ژنتيكي كل ايجاد مـي 
با بكارگيري چنـين مـدلي و مقايسـه آن بـا     ) 31(رادن و همكاران ون

كننـد،  توزيع نرمال پيـروي نمـي   ها ازSNPكه اثر  يهاي ديگرروش
. )31و  12( بيني ژنومي تقريبا مشابهي را گـزارش كردنـد  صحت پيش

و بيـزي در   GBLUPهاي نيز با استفاده از روش) 29(سو و همكاران 
ها، ژنومي و ارزيابي قابليت اعتماد اين روش اصلاحيبيني ارزش پيش

ــا درصــد قابليــت اعتمــاد بيشــتري از مــدل بيــزي در   5/0 مقايســه ب
GBLUP   بدست آوردند هر چند كه در جمعيت گاوهاي شيري قرمـز

  ).29( و بيزي مشاهده نگرديد GBLUPگونه تفاوتي بين روش هيچ

  
 )h2=04/0( يبارور صفت يبرا مختلف يوهايسنار شده برآورد يژنوم ياصلاح ارزش صحت سهيمقا -2 جدول

 امپيوتصحت 
GEBVقابليت اعتماد 

  سناريو نسل
 50K هاامپيوت شده

- 

- 242/0 18 

 19 200/0 - گاو نر900

- 164/0 20 

- 

- 260/0 18 

 19 229/0 - گاو ماده 1000+گاو نر 900

- 191/0 20 

61/98 

285/0 289/0 18 

 19 253/0 245/0 گاو ماده 2000+گاو نر 900

207/0 215/0 20 

62/98 

327/0 329/0 18 

 19 296/0 293/0 گاو ماده 4000+گاو نر 900

250/0 254/0 20 

65/98 

371/0 374/0 18 

 19 349/0 341/0 گاو ماده 8000+گاو نر 900

286/0 295/0 20 

70/98 

456/0 - 18 

 19 - 434/0 گاو ماده 16000+گاو نر 900

378/0 - 20 
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در بررسـي افـزايش تعـداد حيوانـات جمعيـت      ) 2(باخ و همكاران 

شـود  زماني حاصـل مـي   DGV مرجع نشان دادند كه بالاترين صحت
ها و گاوهاي نـر  نتاج شده، ماده آزمونكه جمعيت مرجع از گاوهاي نر 

نتاج  نآزموجمعيت مرجعي كه از گاوهاي نر . جوان تشكيل شده باشد
هـاي مرجـع   ها تشكيل شده باشد در مقايسـه بـا جمعيـت   شده و ماده

نتاج شده و گاوهاي نر جوان، صحت بـالاتري از   آزمونشامل نرهاي 
DGV  كمتـرين صـحت بـرآورد    . آورنـد را حاصل مـيDGV   زمـاني

شود كه جمعيت مرجع تنها از گاوهاي نر تشكيل شده باشد حاصل مي
پذيري بالادر براي صفات با وراثت DGVتدر تمام سناريوها صح). 2(

  ). 2و  1 هايجدول(بالاتر بود  ،پذيري پايينمقايسه با صفات با وراثت
دو برابر  K50از آنجاكه هزينه تعيين ژنوتيپ يك حيوان با الگوي 

 يكسـان بـودن  و  3و2لذا بـا توجـه بـه سـناريوهاي      ،است K6الگوي 
هزينه تعيين ژنوتيپ براي هر دو سناريو و با توجه به اينكه ركوردهاي 

 GEBVبا استفاده از امپيوت، صحت ،ها در دسترس باشدفنوتيپي ماده
 89/0بـه ميـزان متوسـط     2000بـه   1000هـا از  با افزايش تعداد ماده

يابـد  افزايش مـي  =04/0h2درصد براي  92/0و  =4/0h2درصد براي 
، درحاليكـه در  9و  8هـاي  همچنين با مقايسه سـناريو ). 2و 1 ولاجد(

 K50حيوان با الگوي ) گاو ماده 8000گاو نر و  900( 8900، 8سناريو 
 16000و  K50گـاو نـر    900( 9اند در برابر سناريو تعيين ژنوتيپ شده

اند، بـا  امپيوت شده K50هاي جمعيت مرجع به كه ماده) K6گاو ماده 
 ـ   راي تعيـين ژنوتيـپ، بطـور متوسـط بـراي      صرف هزينـه يكسـاني ب

درصد  80/0پذيري پايين درصد و براي وراثت 86/0پذيري بالا  وراثت
آيـد  حيوانات نسل آزمون بدست مـي  DGVقابليت اعتماد بيشتري از 

  ).2و  1 ولاجد(
 5، 4و  3، با مقايسه دو به دو سـناريوهاي  2و  1 جداولبر اساس 

ساني از حيوانات نسل مرجع هستند، اما كه شامل تعداد يك 8و  7، 6و 
 ـ الگوي تعيين ژنوتيپ يكساني براي ماده  صـحت علـت  ه ها ندارنـد، ب

، اخـتلاف جزئـي در قابليـت    )درصـد  7/98تـا   61/98(بالاي امپيوت 
 ،در نتيجـه . براي حيوانات جمعيت آزمون مشاهده شد GEBVاعتماد 

تـراكم تعيـين   ها را در جمعيت مرجع بـراي الگـوي كـم    توان مادهمي
ژنوتيپ نمود و با استفاده از امپيوت، نشانگرهاي كم تراكم آنهـا را بـه   

هـاي كمتـر،   ارتقا داد تا علاوه بر صـرف هزينـه  ) K50(تراكم متوسط 
-بتوان ارزش اصلاحي حيوانات نسل آزمون را با صحت بالايي پـيش 

  .بيني نمود
هـا در  دهاسـتفاده از مـا   پژوهش،براساس نتايج بدست آمده از اين 
باخ و همكاران . شودمي DGVجمعيت مرجع منجر به افزايش صحت

ها در جمعيت مرجـع بـراي انتخـاب ژنـومي،     با بررسي ارزش ماده) 2(
، باشـد كه اگر ركوردهـاي فنـوتيپي كمتـري در دسـترس      نشان دادند

بينـي  ها در جمعيت مرجع اثر بزرگـي بـر معادلـه پـيش    استفاده از ماده
پذيري بـالاتر سـود بيشـتري از    علاوه صفات با وراثته ب. ژنومي دارد

). 2(برنـد  ها در جمعيت مرجع در مقايسه با حضور نرها ميحضور ماده
ارزش اطلاعات فنوتيپي استفاده شده بـراي بـرآورد اثـرات نشـانگرها     

پـذيري  وراثـت  با افـزايش ها در مقايسه با نرها، بطور نسبي براي ماده
بيني ارزش اصـلاحي بـا افـزايش    ت پيشصح. يابدصفت افزايش مي

يابـد  هاي بين حيوانات مرجع و جمعيت آزمون كـاهش مـي  تعداد نسل
گاو نر جرسي بعنـوان   1446با استفاده از ) 32(ويگل وهمكاران  ).19(

جمعيت مرجع براي صفاتي نظير توليد شير و درصـد پـروتئين كـه بـر     
كردنـد كـه   تعيـين ژنوتيـپ شـده بودنـد، گـزارش      K50اساس الگوي 
كـه بـا فرآينـد     SNP 2942بـا اسـتفاده از    DGVبينـي  توانايي پيش

درصد نسبت به زمـاني اسـت    97يابد، تقريبا مي ءارتقاK50امپيوت به 
نتايج بدسـت آمـده از   . )32( دشو هاي واقعي استفاده ميكه از ژنوتيپ

 2942در مقايسـه بـا    K6هاي به دليل استفاده از نشانگر پژوهشاين 
SNP دهددرصد را نشان مي 97، صحت بيش از.  
  
  گيرينتيجه

هاي كوچك گـاو  هاي ژنومي جمعيتبينياعتماد كم پيش قابليت
شيري، در اينجا گاوهاي جرسي دانمارك، چالش هميشگي پيش روي 

هاي جديـد راهـي بـراي    محققان بوده است تا با استفاده از تكنولوژي
دهـد  آمـده در گذشـته نشـان مـي    نتايج به دست . جبران آن پيدا شود

هـاي  امكان اينكه بتوان با استفاده بيشتر از گاوهاي نر جوان و برنامـه 
هاي ژنـومي را جبـران   بينياعتماد كم پيش اصلاحي كارامدتر، قابليت
درنتيجه پيدا كردن راههايي براي افزايش اين . كرد، محدود بوده است

هـاي نژادهـاي   در جمعيت باشد كهقابليت اعتماد از مسايل مهمي مي
طـور  بـه  . كوچك گاو شيري بسيار مورد توجـه و تمركـز بـوده اسـت    

الگوهـاي نشـانگري    به امپيوت الگوهاي نشانگري كم تراكم خلاصه،
ها، موجب پيشرفت انتخاب ژنومي كاهش هزينهعليرغم تراكم متوسط 

 تقابلي افزايش آشكارانوعي تحقيق اين از آمده دست به نتايج. شودمي
 بكـار  ازاي در ژنتيكي پيشرفت افزايش و ژنومي هايبينيپيش اعتماد
 از اسـتفاده  بـا  طرفي از. دهدمي نشان را مرجع جمعيت هايماده بردن
 حيوانــات انتخــاب بــراي مناســب راهكــار و نشــانگرها امپيــوت روش

-هزينه كاهش براي را مرجع جمعيت هايماده توانمي معرف جمعيت
 افزارهـاي نـرم  از استفاده با و نمود توالي تعيين تراكم كم الگوي با ها

 98 از بيش( بالا دقت با نشانگرها امپيوت و FImpute ازجمله موجود
 اعتمـاد  قابليت و دقت به دستيابي براي بالاتر، تراكم الگوي به) درصد
افزايش تعداد حيوانـات داراي   .نمود اقدام بيشتر ژنومي اصلاحي ارزش

-پـيش  صـحت منجر به افزايش  ،و تعيين ژنوتيپ شدهركورد فنوتيپي 
 ناشـي ژنتيكي  افزايش پيشرفتبنابراين  وبيني ژنومي در كل جمعيت 

  .شوداز انتخاب ژنومي مي
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  گزاري تشكر و سپاس
مؤلفين از تمامي اعضاء گروه ژنتيك كمي و ژنـوميكس دانشـگاه   

، بخصوص آندرس كريستين سورنسن و گوشنگ سو دانمارك آرهوس
. آورنـد دليل همكاري صادقانه نهايت تشكر و قدرداني را بعمل مـي  به

كـه در  ) دانشـگاه گوئلـف كانـادا   (همچنين از آقاي مهدي سـرگلزهي  
نهايت همكـاري را مبـذول    FImputeارسال و به كارگيري نرم افزار 
  .شودداشتند، تشكر و قدرداني مي
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