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 چکیده

با صحت و دقت بااتتر ماورد تو اه قارار هراتاه اسات         (GEBV)اصلاحی ژنومی  به منظور تخمین ارزش یپامروزه استفاده از اطلاعات هاپلوتا
  هردد یژنوم یباتتر برآوردها ییهوشیپ تیقابل به منجر تواندیمها ها نسبت به مستقل در نظر هراتن اثرات هاپلوتایپاستفاده از شباهت بین هاپلوتایپ

 یشااوند یخو روابا   سیماتر از استفاده با( GBLUP) یژنوم یخط بیبرآورد ناار نیروش بهتر به GEBVیبیو ار حتص یبررسمطالعه  نیااز  هدف
 هاSNP و هاپیهاپلوتا اطلاعات شامل دیبریه سیماتر و( HAPG) پیهاپلوتا و( SNPG) یدیتک نوکلئوت یچندشکل یاطلاعات نشانگرها هیبر پا یژنوم
(SNP,HAPG )استفاده از تراشه  با یژنوم یشاوندیخو واب ر یهاسیماتر  بودk50 تولیاد   صفات یبرا یشمال یکایآمر نیهلشتا یریش هاو تی مع یبرا
از  بیا ترتباه  HAPG و SNPG سیاساتفاده از مااتر   باا  GEBVصحت  ریمقاد  دیهرد لیبازتشک یروزهاو  پیت ،یسلول بدن نمره ر،یش دیتول ر،یش یچرب
در مقایسه باا دیگار    HAPG سیاستفاده از ماتر بود  ریمتغ)تولید چربی شیر(  37/0تا  )روزهای باز(50/0و )تولید چربی شیر(  27/0تا )روزهای باز(  49/0

 تاا  6مو اب  SNPGباه   نسابت  HAPGسیدر تمام صفات شد  اساتفاده از مااتر   یتربیناار یمنجر به برآوردهاهای مورد بررسی در این مطالعه ماتریس
برآورد بهتر واریاانس ژنتیکای در ساطم  معیات      تواندز دتیل بهبود اریبی برآوردها مییکی ا  در صفات مختلف هردید برآوردها یبیکاهش ار درصد15

 یهاا یابیا ارز در SNPGتواند  ایگزین مناسبی برای یم HAPG سیماتر حاضر جیاساس نتا بر توس  هاپلوتایپ نشانگرها نسبت به نشانگر انفرادی باشد 
 باشد تر قیتر و دقبیناار یارزش اصلاح یبه برآوردها یابیمنظور دستبه  یژنوم

 
 ، هاپلوتایپماتریس رواب  خویشاوندی ژنومیهاو هلشتاین، صحت، اریبی برآوردها، : های کلیدیواژه

 

 1مقدمه

 نشاانگرهای  اساتفاده از  و توساعه  در تو اه  قابال  هاای پیشرات
 در متعاددی  تحقیقات هک است شده مو ب اخیر سالیان طی مولکولی
 صافات  ژنای  های ایگاه با مرتب  نشانگرهای از استفاده امکان زمینه
هاای  مولاد و هساته   هایدرهله (  به طور کلی19) درآید ا را به کمی

مای  در ا ارا  به و طراحی صورتی به نژادیبه هایاصلاح نژاد، برنامه
 اصالاحی  ارزش برآوردهای در صحت و دقت اازایش طریق از تا آیند
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 یاات  دست کوتاهی زمان در ممکن ژنتیکی پیشرات به حداکثر بتوان
 اسات  مسیر این در موثر هایروش از مله عملکرد نتاج آزمون اهرچه

 از وریبهاره  باا  اسات  داده نشاان  زیستی اناوری هایلیکن پیشرات
 بر اازایش صحت علاوه کمی، هایژن با مرتب  مولکولی نشانگرهای
 و ود امکان این تولد، پس از بلاااصله حتی و سنین اولیه در انتخاب،
 و ماورد  باات شناساایی، نگهاداری    ژنتیکای  ارزش با حیوانات که دارد

 ااازایش  و نسل ااصله کاهش با به این ترتیب شوند  قرارداده استفاده
 ( 17) رسید خواهد حداکثر به ژنتیکی پیشرات انتخاب، شدت

همکااران اساتفاده از مااتریس    نجاتی  اوارمی و   1997در سال 
رواب  خویشاوندی مبتنی بار اطلاعاات نشاانگری را  هات ااازایش      

 بیا بارآورد ناار  نیروش بهترصحت برآورد ارزش اصلاحی بر اساس 
 روش انتخاب ژناومی  2001ال پیشنهاد نمودند  در س (BLUPی )خط

توس  میوسن و همکاران ارائه شد و طی آن ارزش اصالاحی کال باا    
از تعداد زیادی نشانگر ژنتیکی در دو  ایگاه مجاور چناد آللای    استفاده

(  در این روش ارض بر این اسات کاه   10در کل ژنوم برآورد هردید )
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( باا  LD) 1ها در عدم تعادل اااز هاامتی  نشانگرها در تعدادی از  ایگاه
مؤثر بر صفات مورد انتخااب هساتند  کااربرد کناونی      QTLهای آلل

بوده و  SNPحی ژنومی به طور عمده بر اساس برآورهای ارزش اصلا
بینی ژنومی استفاده های پیشها به طور مستقیم در مدلSNPژنوتیپ 
 (  19) شوندمی

های متفاوت برای تعیین بلاو   مطالعات متعدد با استفاده از روش
ها در سطم ژنوم به بررسی استفاده از هاپوتایپ و رواب  بین هاپلوتایپ

اند  کالوس و همکااران  یپ در ارزیابی ژنومی پرداختهاطلاعات هاپلوتا
صاورت کوواریات   ( با مقایسه استفاده از هاپلوتایپ نشانگرها به2008)

ات بیان نمودند که استفاده از اطلاع SNPدر مدل و یا استفاده از تک 
تاری هاردد   تواند منجر به برآوردهاای ژناومی دقیاق   ها میهاپلوتایپ

یاباد  بهباود   ازایش تراکم نشانگرها کاهش مای هرچند این برتری با ا
 SNPارزیابی ژنومی با استفاده از اطلاعات هاپلوتایپ نسبت باه تاک   

تواند به این علت باشد که در هنگام استفاده از اطلاعات هاپلوتایپ می
 2بین اواصال کوچاک ژناوم    نشانگرها، عدم تعادل ااز هامتی خصوصاً

شاود در  یاپ در نظار هراتاه مای    های مو ود در هر هاپلوتاSNPبین 
( و 8شاود ) این اثرات نادیده هراته می SNPکه در حالت تک صورتی

هاا  SNP، تغییار ترتیاب   SNPبه این ترتیب در حالت استفاده از تک 
این در حاالی اسات کاه     ( 6ندارد ) Gتاثیری بر نتایج نهایی ماتریس 
یاک   در SNPبا یک آلال   LDدر  QTLامکان دارد یک آلل مطلوب 

 SNPبا آلل دیگر LDهاپلوتایپ در یک  معیت باشد و همین آلل در 

در هاپلوتایپی در  معیت دیگر باشد  استفاده از این ااز متفااوت باین    
SNP  وQTL باشد نیاز به در اختیار داشتن اطلاعات هاپلوتایپی می 

ها در ارزیاابی ژناومی   حال مستقل در نظر هراتن هاپلوتایپبا این
ازایش تعداد اثرات قابل بارآوردی شاده و در نتیجاه کااهش     مو ب ا

ماراه  هتواناد باه  ها را می SNPبرتری این روش نسبت به استفاده از 
شود اساتفاده  داشته باشد  روشی که برای حل این مشکل پیشنهاد می

ها و مدل نویسی کوواریاانس اثارات ژناومی    از شباهت بین هاپلوتایپ
ساازی  های شبیه( با استفاده از داده2013)همکاران  باشد  هیکی ومی

شده ماتریس رواب  ژنومی بین ااراد را از طریق محاسبه شباهت باین  
ی آنهاا صاحت بارآورد    ها تشکیل دادند  هرچند در مطالعاه هاپلوتایپ

ارزش اصلاحی اازایش چندانی نیاات اما آنها همبستگی باتتری بین 
ماتریس ژنومی با اساتفاده   و HAPG ا زا قطری و غیر قطری ماتریس

هاازارش  QTLGو  SNPG( نساابت بااه QTLGهااا )QTLاز اطلاعااات 
دو  3کاذب SNP( با تعریف ژنوتیپ 2014نمودند  میوسن و همکاران )

و ساپس سااخت    های مشاهده شاده در  معیات  آللی برای هاپلوتایپ
های کااذب  SNPماتریس رواب  خویشاوندی ژنومی با استفاده از این 

                                                           
1- Linkage disequilibrium 

2- Short range linkage disequilibrium 

3- Pseudo SNP 

تری را برای ارزش اصلاحی ژنومی برآورد شده نسابت باه   صحت بات
 2016اردوسی و همکاران نیز در سال  هزارش نمودند  SNPGماتریس 
هاا را باا در نظار هاراتن     ی خاود شاباهت باین هاپلوتایاپ    در مطالعه

همپوشانی بین قطعاات هاپلوتایاپ تخماین زده و بیاان نمودناد کاه       
تواند منجر می SNPحاوی چندین های استفاده از اطلاعات هاپلوتایپ

 شود  SNPGبه اازایش صحت برآوردها نسبت به روش 
بار اسااس اراوانای     ها معماوتً مو ود در تراشه SNPنشانگرهای

هاای  شوند و بناابراین حاصال  هاش   آللی متوس  تا بات انتخاب می
ها در ابتدا از اراوانی پایینی برخاوردار هساتند و   قدیمی هستند   هش

عنوان مثال در اثر انتخااب و راناش تصاادای،    ه مرور زمان بهسپس ب
یابد و تعدادی از آنها ممکان اسات   اراوانی تعدادی از آنها اازایش می

قبل از رسیدن به یک اراونی مطلوب قابال تو اه از  معیات حا ف     
باا اساتفاده از    SNPG(  ماتریس رواب  خویشااوندی ژناومی   11شوند )

شوند  این موضوع حاکی ی آلل نادر ساخته مینشانگرها با اراوانی بات
هاای  قادر اسات روابا  ژناومی اااراد در نسال      SNPGآن است که  از

قدیمی را نشان دهد و بنابراین ممکن است تغییرات حاصل باه دلیال   
(  ل ا این 11های  دید را به طور دقیق منعکس نکند )انتخاب در نسل
مااتریس روابا  ژناومی از    تشاکیل   شود که احتماتًارضیه مطرح می

طریق محاسبه رواب  بین ااراد در  معیات راارنس و همیناین باین     
ترتیاب باا اساتفاده از اطلاعاات     باه  تاییاد  معیت رارنس و  معیات  

SNPتواند منجر باه ااازایش صاحت و کااهش     ها میها و هاپلوتایپ
 اریبی برآوردهای ارزش اصلاحی ژنومی هردد  

صحت و اریبای در بارآورد ژناومی     مطالعه حاضر با هدف بررسی
با کاربرد ماتریس رواب   GBLUP ارزش اصلاحی با استفاده از روش

شاکلی تاک    خویشاوندی ژنومی بر پایه اطلاعاات نشاانگرهای چناد   
( و مااتریس هیبریاد شاامل    HAPG( و هاپلوتایاپ ) SNPGنوکلئوتیدی )

استفاده  ای اولین بار با( برSNP,HAPGها )SNPها واطلاعات هاپلوتایپ
 های واقعی هاوهای نر آمریکای شمالی به ا را درآمد از داده
 

 هامواد و روش

نر هلشاتاین آمریکاای شامالی      معیت هاوهای در این مطالعه از
اطلاعاات   اساتفاده شاد    2011الای   1960هاای  متولد شده در ساال 

 کاناادا دریااات هردیاد     CDNژنوتیپ و انوتیپ حیواناات از شارکت   
بنادی شادند    دسته تاییدژنوتایپ شده در دو دسته رارنس و حیوانات 

تاا   1960هاای   معیت رارنس شامل هاوهای نر متولد شده بین سال
متولد شده بودناد   2011تا  2007های بود  حیوانات که در سال 2007

در  تاییاد عنوان  معیات  بودند به 2015و دارای پروف رسمی در سال 
برای صفات تولید شیر،  تاییدعیت رارنس و نظر هراته شدند  اندازه  م

هااو نار    1294و  6515ترتیاب  چربی شیر، نمره سلول بدنی و تیپ به
ترتیب برای صفت روزهای باز به تاییدبود  همینین  معیت رارنس و 
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 k50هاو نر بود  حیواناات باا اساتفاده از تراشاه      1322و  5315شامل 
هاای اتاوزوم   ود بر کروموزومژنوتیپ شده بودند  تنها نشانگرهای مو 

که نشانگرها با اراوانی پایین ممکن مورد بررسی قرار هرات  از آنجایی
است تنها در یک یا چند خانواده از یک  معیت دیده شوند که مو ب 
ارتباط تصادای بین آن نشانگرها و صافات ماورد بررسای شاده و در     

(، لا ا  5) شاود نتیجه مو ب کاهش صاحت بارآورد اثار نشاانگر مای     
بودند  02/0اطلاعات نشانگرهایی که دارای اراوانی آللی نادر کمتر از 

های ژنوتیپ کل ح ف و در تعادل هاردی واینبرگ قرار نداشتند از داده

مورد بررسی قرار هراات    SNPنشانگر  42892شدند  در نهایت تعداد 
هاای  میاان نشاانگرها در داده   (2rمتوس  عدم تعادل اااز پیوساتگی )  

آورده شده اسات  بیشاترین کااهش     1نوتیپ مورد بررسی در شکل ژ
LD  در اواصل کمتر ازkb 100  مشاهده شد  در  معیت مورد بررسی

باود  روناد    21/0بین دو نشاانگر حادود    kb 50در ااصله  2rمیانگین 
با اازایش ااصله بین نشانگرها در  معیت مورد  LDکاهش در میزان 

شای ماورد انتظاار بارای  معیات هااو       بررسی مطابق باا الگاوی کاه  
 ( 1هلشتاین و در توااق با مطالعات پیشین بود )

 

 
 توزیع عدم تعادل پیوستگی در  معیت هاو شیری هلشتاین آمریکای شمالی -1شکل 

Figure 1- Distribution of linkage disequilibrium in North American Holstein cattle 

 

 برآورد ارزش اصلاحی ژنومی

 بیا برآورد ناار نیبهتربا استفاده از روش  ارزش اصلاحی حیوانات
 طبق رابطه زیر برآورد شد: یژنوم یخط

y = 1μ+Zu+e  رابطه 1                                            

 Z ،2011 اوهاای نار در ساال   بردار پروف رسامی ه  yکه در آن 
بردار اثارات تصاادای باا     uمربوط به اثرات تصادای، ماتریس ضرایبی

2 واریانس

uGσ و µ و  1وکتاور ضارایب حااوی عادد      1، میانگینe 
هاا باا اساتفاده از    باشد  تمام ارزیابیباقیمانده تصادای برای حیوان می

های اصلاحی بر رات  پروف ارزش(صورت ه16) SNP1101اازار نرم
به منظور بررسی صحت و اریبی  2015اساس ارزیابی ژنتیکی در سال 

ارزش اصلاحی ژنومی برآورد شده مورد استفاده قارار هراات  قابلیات    
 دیا تول ر،یشا  یچربا اطمینان پروف ارزش اصلاحی برای صفات تولید 

، 36/93، 42/93ترتیاب  باه  باز یروزهاو  پیت ،یسلول بدن نمره ر،یش
بود  اریبی و صحت برآوردهاا باه ترتیاب از     21/74و  78/83، 66/87

طریق محاسبه ضریب رهرسایون پاروف ارزش اصالاحی ژناومی بار      
پروف ارزش اصالاحی   نیب یهمبستگ های اصلاحی برآوردی وارزش

محاسابه   تاییاد در  معیات   هاای اصالاحی بارآوردی   ژنومی و ارزش
 ید هرد
 

 ( Gابط ژنومی )های روتشکیل ماتریس

: به منظور ایجاد ماتریس شاباهت ژناومی بار    HAPGماتریس  -1
ها، ابتدا برای هر کروموزوم مااتریس هاامتی   پایه اطلاعات هاپلوتایپ

)chrM( یااتن نواحی مشاتر  باین هاپلوتایاپ    به طور ساده از طریق
باه صاورت میاانگین     Mهای ااراد ایجاد شد  سپس مااتریس وزنای   

هاا محاسابه شاد  در نهایات     برای همه کروموزوم chrMهای ماتریس
( از طریاق  HAPGماتریس رواب  ژنومی بر پایه اطلاعاات هاپلوتایاپ )  

محاسبه شده بر اساس شباهت  Mء متناظر ماتریس ز 4حاصل  مع 
و  1پادری اارد   ، 2 و مادری ارد 1)پدری ارد  نفرها بین دوهاپلوتایپ
و ماادری   1، ماادری اارد   2ردو پادری اا   1، مادری ارد  2پدری ارد

 (  2 دست آمد )شکلهب 2( تقسیم بر2ارد
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نشانگر تک نوکلئوتیدی و دو ارد  10عنوان مثال ژنوم با (  بهHAPG)ها توصیف روش مورد استفاده برای ساخت ماتریس رواب  ژنومی بر پایه اطلاعات هاپلوتایپ -2شکل 

 مورد نظر است 
). For example, the HAPDescription of the method used to construct haplotype based relationship matrix (G -2Figure 

genome with 10 SNP for 2individuals is considered 

 
باه روش اول وان   SNPGی حاضار  : در مطالعهSNPGماتریس  -2
خویشاوندی ژنومی ماورد  (  هت محاسبه ماتریس رواب  2008رادن )

 ماتریس از ارمول زیر استفاده شد: نظر بود  برای تشکیل

2 (1 )p p

 

ZZG
 

 1برای ژنوتیپ هموزیگوت،  2p − 0حاوی  Z که در آن ماتریس

− 2p  2 − 2برای ژنوتیپ هتروزیگوت وp  برای ژنوتیپ هموزیگوت
 (  19) باشدمی SNP اراوانی آللی هر pباشد  منظور از دیگر می

با استفاده از مجموعاه  این ماتریس :SNP,HAPG هیبریدماتریس -3
های رواب  خویشااوندی ژناومی بار پایاه     اطلاعات مو ود در ماتریس

SNPمحاسبه شد  به این ترتیب ماتریس هاها و هاپلوتایپ SNP,HAPG 

بر اساس محاسبه شباهت بین ااراد در  معیات راارنس باا     به ترتیب
باا   تاییاد  ها و شباهت بین ااراد در  معیات SNPده از اطلاعات استفا

 (  3 دست آمد )شکلهها باستفاده از اطلاعات هاپلوتایپ

 

 
از طریق محاسبه رواب  بین ااراد در  معیت رارنس و همینین بین  معیت رارنس و  معیت  ،GSNP,HAPطرح کلی روش مورد استفاده در تشکیل ماتریس  -3 شکل

 ها ها و هاپلوتایپSNPبه ترتیب با استفاده از اطلاعات  تایید
Figure 3- Schematic pattern of the method used to construct hybrid matrix, GSNP,HAP (estimation of similarity between 

individuals in the estimation group using SNP-based (GSNP) and similarity between estimation and prediction group 

using haplotype-based relationship matrix(GHAP)  
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 نتایج و بحث

اسات    GBLUPهای رایج در ارزیابی ژنومی روش یکی از روش
های خطی مختل  بیان شاده و در آن  بر اساس مدل GBLUPروش 

( باار اساااس اطلاعااات Gاز ماااتریس رواباا  خویشاااوندی ژنااومی ) 
هاای رایاج کاه از    در مقایسه با روش ( 19) شودنشانگرها استفاده می

کنناد، روش  ( استفاده میAماتریس رواب  خویشاوندی بر پایه شجره )
GBLUP   هاای  قادر به در نظر هراتن عدم تعادل باین نشاانگر و ژن

مسبب، تفرق مندلی و برقراری ارتباط ژنتیکای باین ا اداد مشاتر      
دارای برتری نسبت  Gباشد  بنابراین ماتریس امشخص در شجره مین

(  در 18) به ماتریس رواب  خویشاوندی شجره در ارزیابی ژنتیکی است
ماورد بررسای قارار هراات       Gروش تشکیل مااتریس   3این مطالعه 

هاای  های اصلاحی برآوردی با استفاده از ماتریسمیزان صحت ارزش
آورده شده  1در  دول  برای صفات مختلفرواب  ژنومی مورد بررسی 

 است 
 SNPGصحت برآورد ارزش اصلاحی ژنومی با استفاده از مااتریس  

ی وان رادن و برای صفات مورد بررسای در تواااق باا نتاایج مطالعاه     
هاو هلشتاین آمریکای شامالی  ( با استفاده از  معیت 2009همکاران )

چربای شایر و کمتارین    باتترین صحت برآورد برای صفت تولید بود  
 دست آمد  هصحت برآورد برای صفت روزهای باز ب

هاا  صحت برآورد ارزش اصلاحی با استفاده از اطلاعات هاپلوتایپ
در تمام صفات مورد بررسی به  ز صفت  SNPGدر مقایسه با ماتریس 

درصد اازایش یاات  صحت بارآورد ارزش اصالاحی    1تیپ در حدود 
باه  SNPGو  HAPG ر با استفاده از مااتریس د چربی شیبرای صفت تولی

( صاحت  2010دست آمد  دروس و همکاران )هب 72/0و  73/0 ترتیب
برآورد ارزش اصلاحی ژنومی برای این صفت را با استفاده از ماتریس 
 15رواب  ژنومی و با استفاده از اطلاعات هاپلوتایپ ا دادی باا طاول   

 67/0 یره مارکوف به ترتیاب اه و مدل زنجهاپلوتایپ به ازای هر  ایگ
این  برآورد نمودند  تفاوت در صحت برآورد ارزش اصلاحی در 70/0و 

 معیت رارنس و قابلیات   اندازهتواند به دلیل تفاوت در دو مطالعه می
دست آمده در هر یک از این دو مطالعاه باشاد    هاطمینان رکوردهای ب

شاده   یسااز هیشاب  یهاا داده( با اساتفاده از  2013و همکاران ) یکیه
 را HAPG سیبا اساتفاده از مااتر   یژنوم یارزش اصلاح برآورد صحت
  QTLاثارات  یبارا  هاماا  عیا توز و 25/0 یریپ وراثت با یصفت یبرا

این   هزارش نمودند QTLG سیماترو کمتر از  SNPGمشابه با ماتریس 
محققین مدعی شدند که عدم بهبود صاحت بارآورد ارزش اصالاحی    

کار هراته سازی بهتواند به دلیل مدل شبیهی آنها میلعهژنومی در مطا
ساازی شاده   هاای شابیه  QTLشده باشد چرا که در آن مطالعه تماام  

دارای اثار   بدون در نظر هراتن زمیناه ژنتیکای و  معیتای حیواناات،    
هاای  ی حاضار از داده (  در مطالعاه 9ژنتیکی اازایشی یکسانی بودند )

نتیکی متفاوت برای بررسی صحت بارآورد  واقعی و صفات با ساختار ژ
ارزش اصلاحی ژنومی با استفاده از اطلاعات هاپلوتایپ در مقایسه باا  

به طور کلی صحت برآورد ارزش اصلاحی  استفاده شد  SNPGماتریس 
در تماام   SNPG نسابت باه مااتریس    HAPGهنگام استفاده از ماتریس 

ایش اناد  در  ایان اااز   .صفات مورد بررسی اازایش نااچیزی یااات  
در  LDهاا در توضایم   به دلیل برتری هاپلوتایپ میزان صحت احتماتً

باه طاور کلای     باشاد  ه نشانگر انفارادی مای   معیت رارنس نسبت ب
منشاا  ی با ژنوم یدر مورد نواح یترقیدق اطلاعاتقادرند  هاپیهاپلوتا

 و کنناد ااراهم   نشاانگرهای انفارادی  نسبت به ( IBD)1 دی یکسان
 باا  ساه یمقا در لحاا   نیا ا از یبااتتر  ییتواناا  لیطو یهاپیهاپلوتا
  عدم اازایش قابل تو اه در صاحت   (9دارند ) ترکوتاه یهاپیهاپلوتا

در ایان مطالعاه نشاان از بهیناه      HAPGبرآوردها با استفاده از ماتریس 
( IBS) 2های با منشا غیر  دی  تشابه آللنبودن همبستگی بین رواب

د، ل ا به منظور اازایش هرچاه بیشاتر صاحت    باش( میIBDو  دی )
کنناده  کارهیری عوامال تصاحیم  ههای اصلاحی ژنومی ببرآورد ارزش

در تشاکیل   IBD و IBS هت بهینه نمودن همبستگی بین ارتباطات 
شود  در ایان راساتا در نظرهاراتن اراوانای     توصیه می HAPGماتریس 

ل هاار طااو آللاای نشااانگرهای مشااابه در هاار هاپلوتایااپ و همینااین
تواند از  ملاه عوامال ماؤثر در بهباود     هاپلوتایپ به صورت بهینه می
در محاسبه رواب  خویشااوندی   IBD و IBSهمبستگی بین ارتباطات 

 بین ااراد باشد 

تعیین شده، اریبای   یکیژنت یهاارزش معیار مهم دیگر در ارزیابی
 بیا ناار از نشاان  کیا  به کینزد ونیرهرس بیضرباشد  برآوردها می

 بیا ار بیا ترت باه  کی از ربزرهت ای وکوچکتر  ریمقاد و برآوردها بودن
 اساسااً  GBLUP اهرچاه روش   دهاد یما  نشاان  را نییپا و بات روبه

باا ثابات    باشد اماا های اصلاحی میروشی نااریب  هت برآورد ارزش
ی تفااوت در میازان اریبای    بودن تمام عوامل، تنها عامل ایجادکنناده 

مربوط به ناوع مااتریس ارتبااط ژناومی      ی حاضر،العهبرآوردها در مط
شاود  مشااهده مای   4باشاد  هماانطور کاه در شاکل     استفاده شده می

منجاار بااه  SNPG نساابت بااه ماااتریس  HAPGاسااتفاده از ماااتریس 
مختلاف،   یارتباط ژنوم یهاسیماتر برآوردهایی با کمترین اریبی شد 

 دهناد نشان می یمختلف یهارا به صورت ماندهیو باق یکیژنت انسیوار
های در نسل هیپا تی مع یرا برا یکیژنت انسیواریا به عبارت دیگر و 

 یبا یو ار (r) صحت نیب ارتباطبا تو ه به  ( 9نند )کیبرآورد م متفاوت

(bبرآورد ارزش اصلاح )ی (g

g,g

g

σ
r=b

σ
باه   gσو  gσآن  که در 

 تشاابه  ( و3) ی اسات و بارآورد  یواقعا  یکا یژنت انسیا   ر وار بیترت

                                                           
1- Identical by descent 

2- Identical by state 
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در  SNPG و HAPG سیمااتر  قیا از طر یصحت بارآورد ارزش اصالاح  
زمان اساتفاده   در کیبه  تر کینزد ونیرهرس بیضر ،حاضر یمطالعه

 در یکا یژنت انسیا تر وار قیبرآورد دق یایهو SNPGنسبت به  HAPGاز 
  باشدیم هاپیهاپلوتا اطلاعات از استفاده زمان

 
 پیهاپلوتا و( SNPG) یدیتک نوکلئوت یچندشکل یاطلاعات نشانگرها هیبر پا یژنوم یشاوندیخو رواب  سیماتربرآورد صحت ارزش اصلاحی ژنومی با استفاده از  -1 جدول

(HAPG )و هاپیهاپلوتا اطلاعات شامل دیبریه سیماتر وSNPها (SNP,HAPG)  هاو شیری آمریکای شمالیدر  معیت 
) and HAPGbased (-), haplotypeSNPGbased (-Accuracies of estimates of genomic breeding values based on SNP -Table 1

) relationship matrix in North Holstein dairy cattleSNP,HAPGhybrid of SNP and haplotype based ( 

SNP,HAPG HAPG SNPG 
 صفت
Trait 

0.72 0.73 0.72 
 چربی شیر
Milk fat yield 

0.70 0.71 0.70 
 تولید شیر
Milk yield 

0.61 0.62 0.61 
 نمره سلول بدنی
Somatic cell score 

0.56 0.54 0.56 
 تیپ
conformation 

0.49 0.50 0.49 
 روزهای باز
Days open 

 

 
 هیبر پا یژنوم یشاوندیخو رواب  سیماتربا استفاده از  ارزش اصلاحی ژنومی در صفات مختلفبر برآورد  2015ال پروف رسمی ارزش اصلاحی سضریب رهرسیون  -4 شکل

در  معیت هاو شیری  (SNP,HAPG) هاSNP و هاپیهاپلوتا اطلاعات شامل دیبریه سیماتر و( HAPG) پیهاپلوتا و( SNPG) یدیتک نوکلئوت یچندشکل یاطلاعات نشانگرها
 الیآمریکای شم

Figure 4- Regression coeficient of de-regressed EBV (dEBV) based on the 2015 genetic evaluation (dEBV2015) on 

estimated genomic breeding value in different traits using SNP-based (GSNP), haplotype-based(GHAP) and hybrid of SNP 

and haplotype based (GSNP,HAP) relationship matrixin North Holstein dairy cattle 

 

 درصاد 51 تاا  6 مو ب SNPGبه  نسبت HAPG سیاستفاده از ماتر
بیشترین بهبود در اریبی   شد مختلفبرآوردها در صفات  یبیکاهش ار

مشااهده شاد     1/0پا یری  برآوردها در صفت روزهای بااز باا وراثات   
ی حاضار بیاان   در توااق باا مطالعاه   (2014) همکاران و سیپارکرهاد

در صفات با وراثات  داشتند که استفاده از اطلاعات هاپلوتایپ خصوصاً
هاویی هاردد    تواناد مو اب ااازایش قابلیات پایش     پ یری پایین مای 

که  ادا نماودن آنهاا دشاوار      QTLنیاثرات چند احتماتً هاپیهاپلوتا

 کیساتات یاپ ثارات ا تواناد یما  امار  نیا ا و دهندیاست را بهتر نشان م
 به تو ه با  شود شامل زین را پیهاپلوتا کی درون هاژن انیم یموضع
 LDتواند یبهتر م پیاستفاده از هاپلوتا ها،پیهاپلوتا یآلل چند تیماه
 در صافاتی  و این امر خصوصاً دهد میرا توض یچند آلل یهاQTL نیب

چنادآللی   هاای پ یری پایین که تحت کنترل تعداد زیادی ژنبا وراثت
 نشاان ( 2016) همکااران  و یاردوسا  یابد هستند اهمیت بیشتری می

 SNPنشاانگر   نیمتشاکل از چناد   یهاپیهاپلوتا از استفاده که دادند

GSNP 

GHAP 

GSNP,HAP 

Fat milk yield Milk yield Somatic cell Conformation Days open Score 

  صفت 
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 یژناوم  یابیا ارز یینماا درست حداکثر احتمال شیاازا مو ب تواندیم
با اساتفاده   SNPG یرواب  ژنوم سیشود  ماتر یانفراد SNPنسبت به 
 SNPG نی  بناابرا شوندیآلل نادر ساخته م یبات یا با اراواناز نشانگره

را نشاان دهاد و    یمیقاد  یهاا ااراد در نسال  یقادر است رواب  ژنوم
 یهاا انتخااب در نسال   لیا حاصل به دل راتییممکن است تغ نیبنابرا
 هاا پیهاپلوتا گرید طرف از(  11) نکند منعکس قیدق طور به را دی د

 روابا   و هاا  هاش  توانناد یم بهتر تریوتنط یهاپیهاپلوتا خصوصاً
 معیت هاو هلشتاین آمریکای را نشان دهند   ریاخ یهانسل در یژنوم

های شمالی تحت انتخاب شدید برای صفات تولیدی و تیپ برای سال
مو اب   2005متمادی بوده است  تغییر راهبردهاای انتخااب از ساال    

شاخص انتخااب شاده   اازایش وزن بر صفات تولیدمثلی و سلامت در 
اطلاعاات  توان انتظاار داشات کاه اساتفاده از     (  بنابراین می12است )

تار و  منجر باه بارآورد دقیاق    SNPهاپلوتایپ ها به  ای نشانگرهای 
صفات روزهای باز و نمره سلول  تر ارزش اصلاحی ژنومی براینااریب

باه  HAPG اساتفاده از مااتریس  . بدنی در بین صفات مورد بررسی شود
درصد باه   9و  15کاهش اریبی برآوردها در حدود مو ب  SNPG ای 

 (  4ترتیب در صفت روزهای باز و نمره سلول بدنی شد )شکل 

 و ها هشدر نشان دادن  HAPGبا تو ه به قابلیت باتتر ماتریس 
 هیبار ارضا  نیاول یمطالعه برا نیا در، ریاخ یهانسل در یژنوم رواب 
 یایا اساتفاده تاوام از مزا   یسانج امکان یابر دیبریه سیماتر لیتشک
هاای اصالاحی در   صحت برآورد ارزشمطرح شد   SNPو  پیهاپلوتا

 49/0و باین   SNPGحالت استفاده از ماتریس هیبرید مشاابه مااتریس   
)صفت تولید چربی شیر( متغیر بود  هاابیر   70/0تا )صفت روزهای باز( 

ومی مشاهده شده ( صحت برآورد ارزش اصلاحی ژن2007و همکاران )
در  معیت رارنس و رواب  خویشاوندی باین   LDرا تحت تاثیر میزان 

در  معیاات  LDمیازان   دانساتند   تاییااداااراد در  معیات راارنس و    
رارنس در ماتریس هیبرید بر اساس اطلاعات نشانگرهای انفارادی و  

بار اسااس    تاییاد رواب  خویشاوندی بین ااراد در  معیات راارنس و   
با تو ه به یکسان بودن میازان   آید دست میهها بپلوتایپاطلاعات ها

LD دست آمده در دو ماتریس هیبریاد و  هبSNPG   تشاابه صاحت در ،
عدم برتری اطلاعات هاپلوتایاپ در مقایساه    این دو ماتریس نشان از

با نشانگر انفرادی در نشاان دادن روابا  خویشااوندی باین اااراد در      

بارت دیگر بهینه نبودن همبستگی باین  و به ع تایید معیت رارنس و 
دو مااتریس   می باشد  همینین با تو ه به اینکاه  IBDو  IBSرواب  

SNPG و HAPG کنناد،  ای متفاوت واریانس ژنتیکی را تعیین میبه هونه
اریب رو به باتی برآوردهای حاصال از مااتریس هیبریاد باه      احتماتً

با تو ه به نتاایج   باشد یم هادلیل مقیاس متفاوت عناصر این ماتریس
حاضاار، مطالعااات بیشااتری در رابطااه بااا نحااوه ترکیااب اطلاعااات   

به منظور بهبود صحت و دقت برآوردهای ارزش  SNPها و هاپلوتایپ
 باشد اصلاحی ژنومی تزم می

 

 ی کلیریگجهینت

 کیعنوان تواند بهیم HAPG سیماتر ،مطالعه نیا جیبر اساس نتا
 یارزش اصالاح  یبرآوردهاا  یبا یور کااهش ار به منظ نیگزیروش  ا
کاه از  ی  در زماان ردیا مورد استفاده قارار ه  جیرا یهایابیدر ارز یژنوم

اساتفاده شاد،    یرواب  ژنوم سیماتر لیدر تشک هاپیاطلاعات هاپلوتا
 رایا کاه اخ  نییپاا  یریپا  با وراثات  یدر صفات صوصاًبرآوردها خ یبیار

  بهباود  ااات یکااهش   یل تو هتحت انتخاب قرار داشتند به طور قاب
 ناه یاز به یحااک  HAPGسیاند  در صحت برآوردها با استفاده از ماتر

باشد  بار  یم سیماتر نیدرا IBDو  IBSرواب   نیب ینبودن همبستگ
تو اه در صاحت و دقات     قابال حاضر و به منظور بهبود  جیاساس نتا

به  پیوتاهاپل فیتعر یدر رابطه با چگونگ یشتریها، مطالعات بیابیارز
 هیتوصا  IBDو  IBSارتباطاات   نیبا  ینمودن همبساتگ  نهیمنظور به

اثار   یابیا ارز  هت یشتریمطالعات بتزم است که  نی  همینشودیم
 سیصافات بار عملکارد مااتر     یکیو ساختار ژنت یریپ ، وراثتانتخاب

HAPG صورت هیرد  
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Introduction With the advent of high throughput genotyping technologies, interest has grown in using 

genomic information to estimate breeding values. Genomic selection, in which genetic markers across the whole 
genome are used to estimate breeding values of individuals, is routinely applied in dairy cattle breeding 
programs. In dairy cattle, genomic selection has resulted in a substantial increase in the rate of genetic gain 
compared to traditional selection. This has been achieved mainly by reducing the generation interval, which 
became possible because of the higher accuracies of genomic breeding values (GEBV) estimated early in life 
compared to parent averages. Since single nucleotide polymorphism (SNP) genotypes are bi-allelic and, 
therefore, their information content is not high, so SNP-based methods may not effectively capture the linkage 
disequilibrium (LD) between SNPs and multi-allelic quantitative trait loci (QTLs). Haplotypes are in general 
“multi-allelic” and compared to individual SNPs may better capture LD with multi-allelic QTL. Furthermore, 
most of the SNPs in the chips are old mutations. This may imply that SNP-based relationship matrix traces very 
old relationships from distant relatives and, therefore, may not trace changes due to recent selection accurately. It 
has also been hypothesized that using similarity between haplotypes to model the covariance between genomic 
effects can result in better predictive ability than modeling covariance based on SNP genotypes. So the objective 
of this study was to investigate the accuracy and bias of GEBV using genomic best linear unbiased prediction 
(GBLUP) with alternate genomic relationship matrices (G) based on SNPs and haplotypes information. 

Materials and Methods The North American Holstein genotype data was provided by the Canadian Dairy 
Network (CDN). The Holstein bulls with official domestic proofs were genotyped using the Illumina Bovine 
SNP 50 TM Chip. The genotyped Holstein bulls were classified as estimation group and prediction group. All 
bulls in prediction group were those bulls who were born from 2007 to 2011 and had official proof in 2015. De-
regressed EBV (dEBV) based on the 2015 genetic evaluation (dEBV2015) were used for validation purposes. 
The estimation group included bulls born mainly between 1960 to 2007. The analyzed traits were fat yield, milk 
yield, somatic cell score, conformation, and days open. The GEBVs for mentioned traits were estimated based 
on GBLUP models using SNP1101 software. Three G matrices were built: 1) SNP genotype based relationship 
matrix (GSNP), 2) haplotype based relationship matrix (GHAP), and 3) hybrid matrix composing of SNP 
genotype and haplotype based relationship matrices (GSNP, HAP). Accuracy of prediction was calculated as 
Pearson’s correlation between estimated GEBV and dEBV2015for prediction group. Bias of prediction was also 
calculated as regression coefficient of dEBV2015 on GEBV for prediction group. 

Results and Discussion Observed differences between alternate G matrices were larger in prediction bias 
than in prediction accuracy. Accuracy of genomic predictions based on GHAP were 0.73, 0.71, 0.62, 0.54, and 
0.50 for fat yield, milk yield, somatic cell score, conformation, and days open, respectively. Accuracy of 
genomic predictions based on GSNP also were 0.72, 0.70, 0.61, 0.56, and 0.49, respectively. Although using 
GHAPinstead of GSNPdid not significantly improve the accuracy of prediction, it resulted in estimates with 6 
(conformation) to 15% (days open) less bias and closer to one over the different traits. Genomic selection based 
on GHAP instead of GSNP seems to improve bias of prediction for traits under recent selection, such as days 
open. This might also be due to the fact that this trait is lowly heritable. Although accuracy of genomic 
predictions based on GSNP, HAP were similar to GSNP, using GSNP, HAP resulted in higher biases than 
GHAPor GSNP.  

Conclusion Based on these findings, GHAP might be an alternative approach to reduce bias of genomic 
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predictions in routine genomic evaluations. Genomic selection based on GHAP instead of GSNP improved bias 
of prediction especially for low heritable traits under recent selection, such as days open. Small gain achieved 
with GHAP compared to GSNP may imply that the correlation between IBS and IBD in GHAP is not optimal for 
maximization of prediction accuracy. Based on current results further research is needed to investigate the use of 
haplotype length and allele frequency of markers in haplotype segments in the definition of haplotype similarity. 
In addition, this study suggests further research to assess the effect of recent selection, heritability and genetic 
architecture of the traits on the performance of haplotype based relationship matrix. 
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