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   چکیده

ژنتیکـی   مارکرهاي کمک گرفتن وجود انحراف غالبیت بر پاسخ به انتخاب به نظر با در QTLت هدف از این مطالعه بررسی تأثیر خطاي برآورد اثرا
با اثـرات مختلـف افزایشـی و     QTLثیر أکه تحت ت 3/0و  1/0هاي  پذیري غیرهمخون بر اساس وراثت و نفر غیرخویشاوند 1000بود. جمعیتی پایه برابر 

درصد در نظر گرفته شـد و دو سـطح غالبیـت     بیست و ده با خطاي صفر، QTLسازي گردید. اثرات  د شبیهمانده قرار داشتن غابیت و اثر پلی ژنتیک باقی
فرض گردید. پاسخ به انتخاب براي انتخاب به کمک مارکر و انتخاب بدون استفاده از مـارکر محاسـبه گردیـد. پاسـخ بـه       QTLکامل و غیر کامل براي 

 کمـک  بـه  انـد محاسـبه گردیـد. نتـایج نشـان داد انتخـاب       از افرادي که بیشترین شاخص انتخـاب را داشـته  درصد  20اي  انتخاب بر اساس انتخاب توده
با خطا تـوام باشـد باعـث کـاهش پاسـخ بـه        QTLاما وجود اثرات غالبیت در شرایطی که اثر  شود می انتخاب به پاسخ افزایش باعث ژنتیکی مارکرهاي

رد بالا باشد پاسخ به انتخاب به کمک مارکر کمتر از پاسخ انتخاب بدون استفاده از مارکر خواهد بود. نتـایج  گردد و در شرایطی که خطاي برآو انتخاب می
 .هاي اصلاحی کاربردي بایستی از دقت بالا برخوردار باشد قبل از استفاده در برنامه QTLاین آزمایش نشان داد پارامترهاي 

 
 .هاي کمی هاي ژن ف غالبیت، جایگاهکمک مارکر، انحرا هب باانتخ :کلیدي هاي واژه

  
  2 1  مقدمه

در طی سالیان متمادي بهبود ژنتیکـی در صـفات اقتصـادي کـه     
باشند، مبتنـی بـر اسـتفاده از تئـوري      می 3ژنی عمدتا جزء صفات چند

ها (ارزش ارثی) بـا   انتقال ژن ژنتیک کمی و برآورد مجموع اثرات قابل
کـه   است. با وجود این افراد بودهاستفاده از اطلاعات فنوتیپی و شجره 
 ـ    ثري در بهبـود ژنتیکـی صـفات    ؤاین روش تا کنـون نقـش بسـیار م

ــادي در دام ــته (   اقتصـ ــف داشـ ــاي مختلـ ــا از 4و  3، 2، 1هـ ) امـ
 هایی نیز برخوردار است. این روش وابسته بـه وجـود مقـدار    محدودیت

ي فنوتیپی می باشد و لذا به طور طبیعی فرآیند اطلاعات توجهی قابل
در گاوهاي شیري به حـدود   4عنوان مثال آزمون نتاج هزمان بر است. ب
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3- Polygenic 
4- Progeny test 

حیوانات با دقت قابـل   سال زمان براي کسب ارزش ارثی براي 5تا  4
قبول نیاز دارد. نکته قابل توجه دیگـر ایـن اسـت کـه روش مرسـوم      
اصلاح نژاد بر اساس فنوتیپ و شـجره در مـورد صـفاتی کـه وراثـت      

  .)14( باشد بسیار بیشتر کارآمد میپذیري بالایی دارند 
توجه دانش و تکنیک هاي ژنتیک مولکولی  امروزه با توسعه قابل

اخیر منبع جدید و در عـین حـال نسـبتا ارزانـی از      سال پانزده تا در ده
 اطلاعات تحت عنوان ژنوتیپ مارکرهاي ژنتیکی در سرتاسر ژنـوم در 

ارثـی   ارزشـهاي  تـر  دقیق برآورد در آنها که می توان از باشد می اختیار
 از پارامترهـاي  دقیـق  اطلاع عدم شرایط در کاربردي نظر برد. از بهره
 تـوان  صـفت مـی   یـک  بیـان  بـر  مـؤثر  نوکلئوتیـدي  توالی یا ژن یک

هاي  ها یا توالی با ژن 5را در حالت عدم تعادل لینکاژ ژنتیکی مارکرهاي
  .)5( مارکر دانست به نزدیک کنترل کننده یک صفت و

فاده از اطلاعات ژنوتیپی مارکرهاي در حالت تعادل لینکـاژ بـا   است
مناسب باعث افزایش  شرایط تواند در ژن هاي کنترل کننده صفات می

هاي ارثی و نیـز کـاهش فاصـله نسـلی شـده و در       دقت برآورد ارزش
، 7، 6نمونه  نوانع همجموع سرعت پیشرفت ژنتیکی را افزایش دهد (ب

                                                             
5- Linkage disequilibrium 
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  ).10و  9، 8
هـا  QTLق اثرات آللی و ژنوتیپی مارکرهاي پیوسته بـا  برآورد دقی

) کـه در شـرایط عملـی    11نیاز به تعداد بسیار زیـادي مشـاهده دارد (  
علت کمبود مشاهدات محقق نشـود. در نتیجـه بـرآورد     ممکن است به

شود. عـلاوه بـر ایـن     توجه همراه می با خطاي قابل QTLاثر  پارامتر
هاي کنترل کننـده صـفات    توزیع ژناند که  برخی گزارشات نشان داده

و  11ممکن است تا حدود زیادي از توزیع نرمال فاصله داشـته باشـد (  
توانـد   برآورد مـی  شود عدم توجه به این خطاي ). لذا پیش بینی می12

 حایز دیگر بینی پیشرفت ژنتیکی گردد. نکته موجب بروز خطا در پیش
 نایـده  معمولا اثر این. باشد می غالبیت انحراف اثرژنتیکی وجود اهمیت
 در غالبیت انحراف توجه قابل تا حدود مقادیر اندك ولی شود می گرفته
 در غالبیـت  وجود). 16( است شده گزارش مثلی تولید و تولیدي صفات
 واقـی  فنوتیـپ  تواند می QTL افزایشی اثر دربراورد خطا وجود شرایط
  .کند ثرأمت ملاحظه قابل حدود تا را صفت

سـازي شـده در    هـاي شـبیه   مطالعـه اسـتفاده از داده   هدف از این
افزایشـی   وجود مقادیر متنوعی خطا در برآورد پارامتر اثـر  تأثیربررسی 

هاي کنترل کننده یک صفت با در نظر گـرفتن غالبیـت و نیـز بـا      ژن
 کمـک  پذیري در محاسبه پیشرفت ژنتیکـی بـه   درجات مختلف وراثت

  ژنتیکی بود.  مارهاي
  

  ا  ه مواد و روش
  جمعیت مورد مطالعه

نفر غیر همخون و غیر  1000در این پژوهش جمعیتی پایه برابر با 
 3/0و  1/0 پذیري صفت مورد نظر سازي گردید. وراثت خویشاوند شبیه

 تأثیردر نظر گرفته شد. علاوه بر این فرض شد صفت مورد نظر تحت 
QTL  با اثر افزایشیα تیکـی  یـک بـا اثـر ژن    و تعداد نامحدود ژن هر

 QTL باشد. فـرض شـد   می 1مانده ژنتیک باقی جزئی تحت نام اثر پلی
  a–و  a ،dباشد و ارزش ژنـوتیپی انـواع ژنوتیـپ     آلل می 2تنها داراي 

در نظـر گرفتـه    aو یا نصـف   a) برابر با dدر نظر گرفته شد. غالبیت (
  :)13عبارت بود از ( QTLشد. در این شرایط واریانس ناشی از 

)1(  V(g)= 2pq[a+d(q-p)]2 

 qو  QTL، pدهنده واریـانس ژنتیکـی    نشان v(g) در این معادله
نمایانگر ارزش ژنـوتیپی   aو  QTLهاي اولیه  نشان دهنده فراوانی آلل

باشـد. در ایـن    دهنده انحراف غالبیت مـی  نشان dهموزیگوت غالب و 
 خطاي استاندارد در 2/0 و 1/0،  0/0، مقادیرQTLبررسی براي اثرات 

وینبـرگ در نظـر    -نظر گرفته شد. اجتماع در شـرایط تعـادل هـاردي   
گرفته شد و لذا فراوانی ژنوتیپی متناسب با فراوانـی ژنـی بـراي افـراد     

                                                             
1- Residual polygenetic effect  

  اجتماع محاسبه گردید.
ژنیک براي هـر یـک از افـراد بـر اسـاس       اثر پلی QTLعلاوه بر 

و مشاهده تصادفی از توزیع نرمال اثرات پلی ژنیک با میـانگین صـفر   
بـر اسـاس اخـتلاف بـین واریـانس        استخراج گردید.  واریانس

 QTLپذیري) و واریانس ناشی از  افزایشی کل صفت (بر اساس وراثت
مانده به افراد تعلق گرفـت.   محاسبه گردید. علاوه بر این یک اثر باقی

هـا بـا    اقیماندهاثر باقیمانده بر اساس مشاهده تصادفی از توزیع نرمال ب
از اخـتلاف واریـانس    دست آمـد.  ه ب  میانگین صفر و واریانس

  +پلی ژنتیک) محاسبه گردید.QTLفنوتیپی و کل واریانس افزایشی (
  محاسبه پاسخ به انتخاب:

بـه همـراه خطـاي     QTLدر این پژوهش براي هر یک از اثـرات  
) شاخص انتخاب بـراي  1سبه گردید: استاندارد دو شاخص انتخاب محا

) شاخص بـراي انتخـاب بـدون توجـه بـه      2انتخاب به کمک مارکر و 
و صرفا بر اساس مجموع واریانس ژنتیکی صفت یا  QTLپارامترهاي 

 انتخاب بدون مارکر. شاخص انتخاب به کمک مارکر به قرار زیـر بـود  
)4(.  
)2(  b1×(Yp- +b2× ص انتخاب= شاخ  

 b1و  QTLارزش ژنـوتیپی   ارزش فنوتیپی،  Ypدر این معادله 
به ترتیب ضرایب تابعیت جزئی براي اثرات پلی ژنتیک و ژنوتیپ  b2و 

QTL باشند. ضرایب  میb1  وb2   پـذیري و   به ترتیب برابر بـا وراثـت
  .  )4( در نظر گرفته شدند 1عدد 

سـتفاده از رابطـه زیـر محاسـبه     شاخص انتخاب بدون مـارکر بـا ا  
  .)17(گردید

)3(     × Yp b  =شاخص انتخاب  
باشـد زیـرا    پذیري صفت مـی  برابر با مقدار وراثت bضریب تابعیت 

 واحـد  برابـر  QTL انتخاب فردي در تمام موارد مد نظر بـود. ضـریب  
 قابل به ذکر است که در .است کییژنت اثر تمام طور ه ب زیرا بود خواهد

  نگردید. سازي شبیه محیطی اثر گونه هیچ یقتحق این
 2اي انتخـاب تـوده   انجام فرض اساس محاسبه پاسخ به انتخاب بر

درصـد از افـرادي کـه بـالاترین      20صورت پذیرفت. براي ایـن کـار   
شاخص انتخاب را در هر گـروه (شـاخص انتخـاب بـا مـارکر و بـدون       

وتیـپ افـراد   مارکر) دارا بودند انتخـاب شـدند و اخـتلاف میـانگین فن    
عنوان پاسخ به انتخاب در نظـر   هانتخاب شده از میانگین اولیه اجتماع ب

هاي ژنوتیپی  برداري ارزش گرفته شد. براي جلوگیري از تأثیر اثر نمونه
QTL    مانـده   ژنیـک و اثـر بـاقی    و همچنین مقادیر تصـادفی اثـر پلـی

ه و تکـرار محاسـب   500میانگین فنوتیپی افراد انتخاب شده بر اسـاس  
 مورد استفاده قرار گرفت.

                                                             
2- Truncation selection 
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  نتایج و بحث

دهنده نسبت پاسخ به انتخـاب بـه کمـک     نشان 2 و 1هاي  جدول
 1/0هـاي   مارکر به انتخاب بدون استفاده از مارکر براي وراثت پـذیري 

و دو سـطح غالبیـت    QTLهـاي آللـی مختلـف     و براي فراوانی 3/0و
سه سـطح خطـاي   باشد. همچنین مشاهدات پاسخ به انتخاب براي  می

دهد  استاندارد به تفکیک آورده شده است. چنانچه مشاهدات نشان می
نسبت پاسخ به انتخاب به کمـک مـارکر بـا افـزایش سـهم واریـانس       

QTL   متعـددي  در واریانس ژنتیکی کل افزایش می یابـد. گزارشـات 
 مارکر کمک به انتخاب براي را بیشتري دار معنا پاسخ) 8و  4( ازجمله

افزایش سهم واریـانس   .اند داده نشان مارکر بدون باانتخاب همقایس در
QTL تواند ناشی از اثر بزرگتر  میQTL     یا فراوانی بیشـتر آللـی و یـا

سهم غالبیت باشد. افزایش نسبت پاسخ به انتخاب با افزایش واریانس 
QTL      در تمامی سطوح خطاي استاندارد ملاحظـه گردیـد امـا نسـبت

انتخاب در سطوح مختلف خطا متفـاوت بودنـد.    مقدار افزایش پاسخ به
در  QTLعلت افزایش نسبت پاسخ به انتخـاب بـا افـزایش واریـانس     

) این است کـه  SE=0.0عاري از خطا فرض شود ( QTLشرایطی که 
و در نتیجـه ضـریب تابعیـت مربوطـه در معادلـه       QTLپذیري  وراثت

  خواهد بود. 1شاخص انتخاب برابر عدد 
اثـر   با افزایش خطاي استاندارد همـراه بـا بـرآورد   نتایج نشان داد 

QTL درصد مقدار پاسـخ بـه    بیست ونهایتا درصد ده تا درصد صفر از
در واریـانس کـل    QTLیابد و در مواقعی که سهم  انتخاب کاهش می

 مثـال  عنـوان  بـه ( م اسـت أژنتیکی قابل توجه و با خطاي بیشتري تـو 
کمتـر از پاسـخ    کر حتـی ، پاسخ به انتخاب به کمک مار)درصد بیست

 انتخـاب  در ) کـه 2باشـد (جـدول    انتخاب بدون استفاده از مـارکر مـی  
 همکــاران و باشــد. اســپلمن مهــم بســیار توانــد مــی مــدت طــولانی

 در انتخـاب  بـه  پاسـخ  کاهش باعث برآورد خطاي کردند گزارش)15(
 نشـان  انتخـاب  نسـل  یـک  بر زیادي ثیرأت ولی شود می مدت طولانی

  .نداد
همچنین نشان داد میزان کاهش پاسخ به انتخاب به کمـک  نتایج 

 QTLمارکر با افزایش وراثت پذیري صفت و وجـود خطـا بـه همـراه     
 QTLباشد. علت این امر هم این است که خطـا بـه همـراه     بیشتر می

پذیري بالاتر سهم بیشتري از واریانس ژنتیکی را  برآورد شده در وراثت
  شود. سخ به انتخاب کمتر میسازد و لذا پا م میأبا خطا تو

نتایج آزمایش نشان داد که وجود اثر انحراف غالبیت در شـرایطی  
باشد باعث شدت گرفتن کـاهش   داراي خطاي استاندارد می QTLکه 

شود. این آزمایش نشان داد انحراف غالبیت کامـل   پاسخ به انتخاب می
)d=a ) نسبت به انحراف غالبیت غیر کامـل (d=(     بیشـتر منجـر بـه

  کاهش پاسخ به انتخاب گردید. 

  
 1/0 =يریپذ وراثت – مارکر به انتخاب بدون مارکر نسبت پاسخ به انتخاب انتخاب به کمک - 1جدول 

Table 1- Response to selection with marker compared to selection without marker- heritability= 0.1 

α1 p2 
SE4 =0.0 SE=0.1 SE=0.2 

d3=0.0 d=a/2 d=a d=0.0 d=a/2 d=a d=0.0 d=a/2 d=a 

0.1 0.1 1.091 1.112 1.133 1.059 1.080 1.100 1.039 1.053 1.071 
0.2 0.1 1.365 1.388 1.419 1.133 1.164 1.187 1.068 1.091 1.106 
0.3 0.1 1.762 1.804 1.847 1.358 1.396 1.435 1.020 1.040 1.070 
0.4 0.1 2.271 2.334 2.376 1.792 1.832 1.883 1.108 1.142 1.172 
0.1 0.3 1.174 1.206 1.238 1.128 1.150 1.172 1.093 1.101 1.131 
0.2 0.3 1.615 1.658 1.689 1.296 1.327 1.349 1.186 1.195 1.221 
0.3 0.3 2.094 2.130 2.177 1.626 1.660 1.692 1.252 1.267 1.299 

0.4 0.3 2.480 2.531 2.594 1.986 2.005 2.041 1.311 1.330 1.384 
0.1 0.5 1.188 1.212 1.240 1.119 1.141 1.163 1.078 1.088 1.114 
0.2 0.5 1.604 1.690 1.733 1.287 1.318 1.349 1.167 1.185 1.224 
0.3 0.5 2.240 2.305 2.384 1.682 1.724 1.767 1.202 1.231 1.271 
0.4 0.5 2.801 2.924 2.992 2.086 2.140 2.194 1.294 1.300 1.308 

   QTLتأثیر   1
   QTLفراوانی آلل مطلوب   2
 انحراف غالبیت   3
   QTLخطاي استاندارد تأثیر   4

1 QTL effect 
2 Frequency of favorable allele 
3 Dominance deviation 
4 Standard error of QTL effect 
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 0.3=يریپذ وراثت – مارکر به انتخاب بدون مارکر نسبت پاسخ به انتخاب انتخاب به کمک - 2جدول 

Table 2- Response to selection with marker compared to selection without marker- heritability=0.3 

α1 p2 
SE4 =0.0 SE=0.1 SE=0.2 

d3=0.0 d=a/2 d=a d=0.0 d=a/2 d=a d=0.0 d=a/2 d=a 

0.1 0.1 1.007 1.009 1.012 1.005 1.006 1.008 0.996 0.997 0.998 
0.3 0.1 1.058 1.071 1.092 1.009 1.020 1.038 0.998 0.998 0.999 
0.5 0.1 1.170 1.221 1.272 1.078 1.105 1.149 0.998 0.999 1.001 
0.7 0.1 1.356 1.373 1.397 1.229 1.231 1.239 1.009 1.004 1.006 
0.1 0.3 1.009 1.048 1.087 1.004 1.038 1.075 1.002 1.039 1.076 
0.3 0.3 1.013 1.092 1.122 1.005 1.056 1.083 1.007 1.082 1.093 
0.5 0.3 1.119 1.159 1.199 1.026 1.068 1.110 1.009 1.011 1.014 
0.7 0.3 1.319 1.379 1.441 1.171 1.216 1.216 1.014 1.016 1.018 
0.1 0.5 1.011 1.052 1.097 1.002 1.042 1.087 0.957 0.996 1.037 
0.3 0.5 1.022 1.067 1.143 1.007 1.056 1.130 0.988 0.998 1.060 
0.5 0.5 1.125 1.174 1.211 1.019 1.063 1.172 1.040 1.080 1.010 
0.7 0.5 1.357 1.399 1.445 1.167 1.199 1.220 1.014 1.016 1.019 

   QTLتأثیر   1
   QTLفراوانی آلل مطلوب   2
 انحراف غالبیت   3
   QTLستاندارد تأثیر خطاي ا  4

1 QTL effect 
2 Frequency of favorable allele 
3 Dominance deviation 
4 Standard error of QTL effect 

  
درجات بیشـتر غالبیـت بـر مقـدار      تأثیرعلت این امر نیز در قالب 

 ارایـه  ژنتیکی واریانس معادله از که است قابل بررسی QTLواریانس 
م أبا خطـا تـو   QTLچنانچه .است استناط قابل ها روش بخش در شده

 QTLباشد و انحراف غالبیت نیز وجود داشـته باشـد مقـدار واریـانس     
همراه با خطا در واریانس ژنتیکی کلی بیشتر از نسبت بـه حـالتی کـه    

) خواهد بود در نتیجه پاسخ d=0.0انحراف غالبیت وجود نداشته باشد (
  یابد. می کاهش مارکر کمک به واقعی انتخاب

  
  کلی نتیجه گیري

سازي نشان داد که وجود خطاي  نتایج این آزمایش بر اساس شبیه
شـود.   منجر به کاهش پاسخ به انتخاب مـی  QTLاستاندارد در برآورد 

در شرایطی که انحراف غالبیت نیز وجود داشته باشـد خطـاي بـرآورد    

QTL    باعث کاهش بیشتر پاسخ به انتخاب نسبت به شـرایطی اسـت
  ه انحراف غالبیت وجود نداشته باشد.ک

کـه لازم اسـت    اسـت  مطلب این کننده نتایج این آزمایش تایید 
هاي کنترل کننده صفات کمی از خطاي  برآوردهاي اثرات انفرادي ژن

المقدور پایینی برخوردار باشند تا بتوان از آنها در انتخاب  استاندارد حتی
 بـالا  خطاي درجه وجود ورتبه کمک مارکر استفاده بهینه کرد. در ص

 بـه  توانـد پاسـخ   می مارکر بدون انتخاب انتخاب QTL اثرات دربرآورد
 کند. هئارا بهتري انتخاب
  

 سپاسگزاري

هـاي   نویسندگان از دانشگاه فردوسی مشهد به خاطر تأمین هزینه
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Introduction During years genetic improvement of economically important traits, which are amongst 

polygenic traits, has been based on the estimation of breeding values i.e. the total heritable effects of genes, 
based on pedigree and phenotypic records. This approach had limitations such as being time consuming and 
demanding massive phenotypic information. Nowadays, high throughput genomic technologies are available that 
provide genotypes of dense markers across genome towards estimating breeding values more accurately. 
Accurate estimation of allelic and genotypic effects of markers in linkage with QTLs needs a lot of phenotypic 
observations which is not always available in practice. Therefore, the amount of error of estimated QTL effect 
could be high. Further, the distribution of the effects of genes controlling traits might be non-non-normal. In case 
of overlooking these facts, the predicted genetic progress can be erroneous. The objective of this study was to 
find the influence of the accuracy of QTL effect estimation, considering the dominance deviation, on marker 
assisted selection response. 

Materials and Methods A base population of 1000 unrelated, non-inbred individuals was simulated 
according to a trait with heritability of 0.1 and 0.3. The trait was affected by residual polygenic and QTL with 
additive effect associated with 0.0, 0.1 and 0.2 standard errors and complete or incomplete dominance effect. 
The genotypic effects of the three QTL genotypes were a, d and –a, respectively for dominant homozygotes, 
heterozygotes and recessive homozygotes. The QTL had two alleles and the dominance deviation was 
considered either equal to or half of the genotypic effect a. The population was in Hardy-Weinberg equilibrium. 
The polygenic variance was calculated as the difference between total additive genetic variance and QTL 
variance. Residual variance was equal to the difference between phenotypic variance and total additive genetic 
variance.  Two selection was employed; one with polygenes and marker information, and the other one with 
polygenic variance without marker information. The difference between mean of selected group and the 
population mean was considered as response to selection. The selection response calculated by truncation 
selection based on the performance of top 20% with and without using QTL information over 500 repetitions.  

Results and Discussion The results showed higher response for marker assisted selection compared to 
conventional selection without marker information, but it also showed the presence of dominance effect for QTL 
effect associated with estimation errors leads to decrease in marker assisted selection response. The superiority 
of genetic progress with marker assisted selection is proportional to the QTL variance contributing to the total 
genetic variance. Increasing standard error of QTL effect to 10 and 20 percent, led to lower genetic response to 
selection. When the contribution of QTL variance in total genetic variance is higher, with high levels of standard 
error of QTL effect, the response to selection was even lower than response to selection without marker 
information. Complete dominance further decreased the genetic response compared to incomplete dominance. 
This is because the genetic variance is more influenced by the dominance variance in case of complete 
dominance. 

Conclusion This study showed that QTL information may be used in practical selection programs when 
estimated parameters are of high accuracy to be used in practical selection programs. Estimating QTL effects 
with error causes that selection response would be even lower than polygenic selection if the associated error rate 
is high. Estimated effects of genes controlling quantitative traits should have less error rate in order to be used in 
breeding programs. 
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