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  چكيده

تعـداد و نـوع   . انتخـاب دارد  ب اثر زيـادي بـر موفقيـت ايـن روش    در جمعيت تحت انتخا هاي اصلاحيارزش بينيپيش صحت در انتخاب ژنوميك،
تركيب اطلاعـات سـاير   . باشندها ميبينيشود از عوامل مؤثر بر صحت پيشدر جمعيت مرجعي كه براي برآورد اثرات نشانگري از آن استفاده مي حيوانات
در مطالعـه  . وچك براي افزايش كارايي انتخـاب ژنوميـك از آن اسـتفاده كـرد    هاي كتوان در جمعيتها اثر داشته و ميبينيها نيز بر صحت پيشجمعيت

سازي و اثر تعـداد و نـوع حيوانـات جمعيـت     حاضر به منظور بررسي عوامل مؤثر بر ايجاد جمعيت مرجع در انتخاب ژنوميك، گاوهاي هلشتاين ايران شبيه
-صحت پـيش . ها بررسي شدبينيها بر صحت پيشوارد كردن اطلاعات ساير جمعيتمرجع، ميزان رابطه حيوانات اين جمعيت با جمعيت تحت انتخاب و 

تري  داري افزايش يافت كه اين افزايش صحت با افزودن حيوانات ماده نيز به ميزان كمها با افزايش تعداد حيوانات نر در جمعيت مرجع به طور معنيبيني
هر چـه از ميـزان رابطـه خويشـاوندي بـين       .باشدها و تعداد حيوانات جمعيت مرجع ميبينييشمشاهده گرديد و نشان دهنده رابطه مستقيم بين صحت پ

ها نيز كاهش پيدا كـرد كـه عـلاوه بـر اينكـه نشـان دهنـده اهميـت ميـزان رابطـه           بينيجمعيت مرجع با حيوانات تحت انتخاب كاسته شد، صحت پيش
تركيـب اطلاعـات سـاير    . دهـد لزوم تكرار برآورد اثرات نشانگري را در طول زمان نشان مـي باشد، خويشاوندي بين دو جمعيت مرجع و تحت انتخاب مي

توان براي تشكيل جمعيت مرجع در ايران عـلاوه بـر اسـتفاده از گاوهـاي مـاده در كنـار       در نتيجه مي. ها صحت را به ميزان زيادي بهبود بخشيدجمعيت
  .گاوهاي نر از اطلاعات ساير كشورها نيز بهره برد

  
  سازي، هلشتاين ايرانانتخاب ژنوميك، جمعيت مرجع، شبيه :هاي كليديواژه

  
      3 2 1 مقدمه

ــدي    ــك نوكئوتي ــانگرهاي ت ــپ نش ــين ژنوتي ــاير  SNPتعي وس
نشانگرهاي متراكم در ژنوم باعث پيشـرفت ژنتيكـي چشـمگيري در    

انتخـاب ژنوميـك در واقـع نـوعي     . شده است هاي اصلاح دامبرنامه
ه كمك نشانگر در دو مرحله است و بر اساس عـدم تعـادل   انتخاب ب
در مرحلـه  . باشـد مي 5بين نشانگرها و جايگاه صفت كمي 4پيوستگي

كـه داراي ركـورد فنـوتيپي     6اول، ژنوتيپ حيوانـات جمعيـت مرجـع   
هـاي آمـاري،   شود و با مـدل هستند با تعداد زيادي نشانگر تعيين مي
در . گـردد مزمـان بـرآورد مـي   اثرات تمامي اين نشانگرها بـه طـور ه  
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4-Linkage Disequilibrium (LD) 
5- Quantitative Trait Loci (QTL) 
6-Reference Population 

بينـي ارزش  مرحله دوم اثـرات نشـانگري بـرآورد شـده بـراي پـيش      
حيوانات فاقد ركـورد فنـوتيپي در جمعيـت تحـت      7اصلاحي ژنوميك

از ). 14 و 9، 6(رود هـا بكـار مـي   انتخاب و فقط از طريق ژنوتيپ آن
هـاي  دهند، تمامي جايگـاه جا كه نشانگرها كل ژنوم را پوشش ميآن

صفات كمي تحت پوشش نشانگرها قرار گرفته و اين روش بـه طـور   
  . باشدبالقوه توانايي توجيه تمام واريانس ژنتيكي را دارا مي

ايجاد جمعيت مرجع مناسب براي برآورد اثرات نشـانگري نقـش   
كند و اثر زيـادي برصـحت    در برنامه انتخاب ژنوميك ايفا ميكليدي 
نات جوان و بدون ركورد فنـوتيپي  هاي ارزش اصلاحي حيوابينيپيش

واملي كـه در جمعيـت مرجـع، صـحت     ع. در مرحله دوم انتخاب دارد
تعداد حيوانات اين : دهند عبارتند ازها را تحت تأثير قرار ميبيني پيش

ــوع آن ، قابليــت اعتمــاد )24 و 9(هــا از نظــر جنســيت جمعيــت و ن
مرجـع و   اطلاعات فنوتيپي حيوانات، روابـط ژنتيكـي درون جمعيـت   

  ).17(روابط خويشاوندي بين جمعيت مرجع با حيوانات تحت انتخاب 

                                                            
7- Genomic Best Linear Unbiased Prediction (GBLUP) 

  پژوهشهاي علوم دامي ايران  نشريه
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تر از والـدهاي نـر    براي ايجاد جمعيت مرجع در گاو شيري، بيش
از . شـود انـد اسـتفاده مـي   كه قابليت بالايي در آزمون نتاج نشان داده

ي بـر صـحت   جا كه تعداد حيوانـات در جمعيـت مرجـع اثـر زيـاد     آن
گذارد، اسـتفاده از گاوهـاي مـاده در ايـن      وميك ميهاي ژنبيني پيش

جمعيت عاملي براي افزايش صحت و وارد كردن اثراتي مانند غالبيت 
چنين در گاو هلشتاين گزارشاتي مبنـي   هم). 13(باشد در برآوردها مي

ها زماني كه از گاوهـاي  بينيبر افزايش صحت و قابليت اعتماد پيش
. شـود ارائـه شـده اسـت     ستفاده مـي كشورها در جمعيت مرجع اساير 

ها در صورتي كه از نظر ژنتيكي بـه   استفاده از اطلاعات ساير جمعيت
جمعيت مرجع مورد مطالعه نزديك باشند وعدم تعادل پيوستگي بـين  

عث نشانگرها وجايگاه صفت كمي در دو جمعيت تداوم داشته باشد با
  ).23 و 20(ها خواهد شد بيني افزايش قابل توجهي در صحت پيش

ميزان روابط خويشاوندي درون حيوانات جمعيـت مرجـع و بـين    
اين جمعيت با جمعيت تحت انتخاب، بر ميزان عدم تعادل پيوسـتگي  
بين نشانگرها و جايگاه صفات كمي اثر گذاشته و در نتيجه بر قابليت 

هـا  بينـي هاي آماري براي برآورد اثرات نشانگري و صحت پيشمدل
گاو نر پروف شده يا جـوان   80جا كه فقط حدود  آن از). 3(مؤثر است 

ها بـاز هـم از    در ايران وجود دارد، در صورت تعيين ژنوتيپ تمامي آن
تعداد قابل قبـولي بـراي ايجـاد جمعيـت مرجـع برخـوردار نيسـتند و        
استفاده از گاوهاي مـاده و اضـافه كـردن اطلاعـات ژنـوتيپي سـاير       

تري به ايـران   اسپرم بيش كشورهايي كه صادرات كشورها مخصوصاً
چون جمعيت هلشتاين ايران حاصل آميزش  .ناپذير استدارند اجتناب

چند نسلي گاوهاي هلشتاين اروپا و آمريكا با گاو بومي ايـران هسـت   
تواند عامل مناسبي براي افزايش كـارايي  ها مياطلاعات اين جمعيت

  ).26 و 15، 12(انتخاب ژنوميك گاوهاي هلشتاين ايران باشد 
سازي جمعيتي مشابه با گاوهاي هلشتاين هدف اين مطالعه شبيه

ايران و بررسي اثر عواملي چون تعداد جمعيت مرجـع، نـوع حيوانـات    
اين جمعيت از نظر جنسيت، ميـزان ارتبـاط ژنتيكـي درون حيوانـات     
جمعيت مرجع و بين اين حيوانات با حيوانات تحت ارزيـابي و اضـافه   

هـاي  بينـي ها بر صـحت پـيش  ي ساير جمعيتكردن اطلاعات ژنوتيپ
  .باشدژنوميكي مي

  
  هامواد و روش 

  سازي جمعيتشبيه
ها بر اساس فرآينـد  جمعيت) QMSim )18افزار با استفاده از نرم

ابتدا جهت ايجاد عدم تعادل . سازي شدندتكرار شبيه 10و در  1پيشرو
رانش -ونها و برقراري تعادل موتاسيQTLپيوستگي بين نشانگرها و

 500نر و  500(حيوان  1000يك جمعيت پايه مشترك با اندازه مؤثر 
                                                            
1-Forward-in-Time 

نسل آميزش تصادفي بدون تغيير تعـداد   50سپس. ايجاد گرديد) ماده
حيوان صـورت   5000نسل آميزش با افزايش تدريجي تعداد به  50و 

تعداد حيوانات هر جـنس ثابـت مانـد و سيسـتم آميزشـي بـر       . گرفت
ها كـه بـه صـورت تصـادفي از مخـزن      گامت اساس تركيب تصادفي

  .ها گرفته شده بود طراحي شدگامتي نرها و ماده
از آخرين نسل جمعيت پايه دو جمعيت مختلف مشـتق شـد كـه    
اولي به عنوان جمعيت ايران و دومـي بـه عنـوان جمعيـت گاوهـاي      

هـاي اصـلاحي بـا مـدل حيـواني      ارزش. سـازي شـدند  خارجي شبيه
BLUP لات مختلط هندرسون و با توجه به واريانسو بر اساس معاد 

ســپس جهــت شــبيه ســازي ورود . ژنتيــك افزايشــي بــرآورد شــدند
گاو نر بـه جمعيـت ايـران     100هاي وارداتي از جمعيت خارجي  اسپرم

. نسـل ايـن جمعيـت شـبيه سـازي شـد       10مهاجرت داده شد و براي
واقعي بـا  هاي اخير كاملاً مشابه شرايط پارامترهاي بكار رفته در نسل

صـورت   درصـد نتـاج نـر    50يك نتاج براي هر والد ماده در سـال و  
نسل دهم اين جمعيـت بـه عنـوان جمعيـت تأييـد انتخـاب،       . گرفت

بينـي ارزش اصـلاحي و اطلاعـات    اطلاعات ژنوتيپي آن براي پـيش 
اطلاعـات  . هـا ثبـت شـد   بينـي فنوتيپي آن براي بررسي صحت پيش

كه فاصله كمتري تا جمعيـت  10و  9، 8هاي ژنوتيپي و فنوتيپي نسل
تأييد دارند براي ايجاد جمعيت مرجـع بـا رابطـه خويشـاوندي بـالا و      

براي جمعيت مرجع بـا رابطـه خويشـاوندي     3و 2، 1هاي دورتر نسل
و  1ها در جـداول  سازي جمعيتپارامترهاي فرايند شبيه. كم ثبت شد

  .شده استنشان داده 2
  

  شبيه سازي ژنوم 
حاضر جهت كاهش زمان محاسبات و برقراري تناسب در مطالعه 

ها وتعـداد   ها، طول كروموزومتعداد كروموزوم(بين اطلاعات ژنوم گاو 
 100كرومـوزم هـر يـك بـه طـول      3ژنـومي متشـكل از   ) هـا جايگاه
سـازي تـراكم نشـانگري    بـراي شـبيه  . سازي شدمورگان شبيه سانتي

نگر دو آللي با حداقل نشا 7500، تعداد 50kbمتوسط معادل با تراشه 
جايگـاه صـفت    75و تعـداد ) MAF>0.1( 1/0فراواني آللي بزرگتر از 

كمي دو، سه و چهارآللي با همان حداقل فراوانـي آللـي نشـانگرها و    
. داراي اثرات آللي افزايشي بصورت تصادفي در كل ژنوم توزيع شدند

 بـه صـورت   4/0ها از يك توزيع گاما با پـارامتر شـكلي   QTLاثرات 
دادن ري شـد كـه بهتـرين توزيـع بـراي نشـان       تصادفي نمونه بـردا 
نـرخ  ). 14(هـاي مـؤثر بـر صـفات كمـي اسـت       معماري ژنتيكي ژن
رانش در تمامي  -پذير براي ايجاد تعادل موتاسيونموتاسيون برگشت

پارامترهـاي  . منظـور شـد   10-5ها QTLها براي نشانگرها و جمعيت
  .انددهمشخص ش 3سازي ژنوم در جدول شبيه

هر كروموزوم به طور جداگانـه  ) Beagle )1افزار با استفاده از نرم
شده و براي هر جمعيت به طـور جداگانـه عـدم    ) هاپلوتيپ(فازبندي 
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 1از معادلـه   LDrهاي نشانگري با معيـار  تعادل پيوستگي بين جفت
  :محاسبه شد
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)1(                                   
، af)(، Af)(و ABفراواني هاپلوتيپ  ABf)(در اين فرمول، 

)(Bf و)(bf هـاي به ترتيب فراواني آللA ،a ،B وb  باشـند مـي .
جفــت  LDrعيــت از طريــق همبســتگي بــين در دو جم LDتــداوم 

ارزش اصـلاحي  ). 4( نشانگرهاي مجاور در دو جمعيت محاسـبه شـد  
-واقعي هر حيوان از طريق حاصل جمع اثرات افزايشي كـل ژنوتيـپ  

ها محاسبه شد و فنوتيپ افرادي كه نياز بـه ركـوردگيري   QTLهاي 
صادفي با واريانس مشـخص  فنوتيپي داشتند از طريق افزودن مقاديرت

2
e به ارزش اصلاحي واقعي حاصل شد.  

  آماري مدل
براي برآورد اثرات نشانگري در جمعيت مرجـع، از مـدل آمـاري    

BayesB )14 (     براي برقراري ارتبـاط بـين نشـانگرها و ركوردهـاي
در اين  .انجام شد Rافزار آماري فنوتيپي استفاده شد و آناليزها در نرم

ها كل واريانس ژنتيكي شود كه فقط نسبتي از جايگاهمدل فرض مي
مدل آمـاري آن  . را تشريح كرده و بقيه نشانگرها واريانس صفر دارند

  :باشدمي 2بصورت معادله 

)2(                                       
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هـاي  تعـداد جايگـاه   kميـانگين كـل،    ام، iفنوتيپ حيـوان   yكه 

يـا   1، صفرام كه بصورت jژنوتيپ نشانگري جايگاه  ijXنشانگري، 
ام حمل iهاي آللي نشانگري كه حيوان كدگذاري شده و تعداد كپي 2

و  0يـا   1متغيـر   jام، jاثر جايگزيني آللي در جايگاه jكند، مي
)  بـه نسـبت   (يا عدم وجود ) 1به نسبت (دهنده وجود نشان

  .باشدمانده تصادفي مي eباشد و ام در مدل ميjجايگاه 

   جمعيت پايه و دو جمعيت مشتق شده ساختار -1 جدول
Table1- Structure of the base and two derived population 

 جمعيت هلشتاين خارجي
Foreign Holstein 

 جمعيت اوليه هلشتاين ايران
Iranian Holstein 

 ساختار جمعيت

Population structure 
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10 
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30% 
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Low EBV 
  

BLUP  

  
  

50(1000)  
  

50(5000)  
  
 
  
500 
  

2000 
  
10 
  

50% 
  

Random 
  

80% 
  

30% 
  

Phenotype 
  

Age 
  
 -  

ايجاد جمعيت پايه: مرحله اول  

Step1:Base population (BP) 
1فاز  -)تعداد حيوانات(هاي جمعيت پايهتعداد نسل  

Number of generations (size)- phase1 
2فاز  -)تعداد حيوانات(هاي جمعيت پايهتعداد نسل  

Number of generations (size)- phase2 
ايجاد جمعيت هلشتاين ايران و خارجي: مرحله دوم  

Step2:Iranian population (IP) and foreign population (FP) 
 تعداد نر از جمعيت پايه
Number of founder males from BP 
 تعداد ماده از جمعيت پايه
Number of founder females from BP 
هاتعداد نسل  

Number of generations 
 نسبت نرها
Ratio of male 
 سيستم آميزش

Mating system 
 نرخ جايگزيني نرها
Replacement ratio for males 
هانرخ جايگزيني ماده  

Replacement ratio for females 
 نحوه انتخاب
Selection 
 نحوه حذف
Culling 
 روش برآورد ارزش اصلاحي
BV estimation method 

1 Historical generations 
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 جمعيت نهايي ساختار -2 جدول

Table2- The structure of final population  
 جمعيت نهايي هلشتاين ايران
Final population of Iranian Holstein 

500  
 
100 
  

2000  
  
10  
  

50%  
 

Random  
  

50% 
  

30% 
 

EBV 
  

Phenotype 
  

BLUP  

عداد نر از جمعيت ايرانت  

Number of males from IP 
داد نر از جمعيت خارجيتع  

Number of males from FP 
 تعداد ماده از جمعيت ايران
Number of females from IP 
هاتعداد نسل  

Number of generations 
 نسبت نرها
Ratio of male 
 سيستم آميزش

Mating system 
 نرخ جايگزيني نرها
Replacement ratio for males 
هانرخ جايگزيني ماده  

Replacement ratio for females 
 نحوه انتخاب
Selection 
 نحوه حذف
culling 
 روش برآورد ارزش اصلاحي
BV estimation method 

  
  ساختار ژنوميكي جمعيت  -3 جدول

Table3- Genomic structure of the population 
 ژنوم

Genome 
25% 
  

20% 
  
1.0 
  
3 
  

100 
  

7500 
  

Random 
  
75 
 

0.04 

 تپذيري صفوراثت
Heritability of the trait  

 QTLپذيري وراثت
QTLs Heritability  
 واريانس فنوتيپي
Phenotypic variance  
 هاتعداد كروموزوم

Number of chromosomes  
 طول هر كروموزوم
chromosome length  
 تعداد نشانگرها
Number of marker  
 توزيع نشانگرها
Marker distribution  

 هاQTLتعداد 

Number of QTLs  
 ميانگين فاصله نشانگري

Average distance between markers 
  

نشانگرها بدون اثر و داراي واريانس ژنتيكـي   95/0در اين مطالعه 
ــه شــدند   ــانس نشــانگرهاي ) = 95/0(صــفر در نظــر گرفت و واري

~),(باقيمانده از توزيع كاي مربـع وارون،   Svgj
22    بـا پـارامتر ،

-نمونـه  روش. گيـري شـد  نمونه S=04/0و درجه آزادي  v=2/4معيار 

هاي سـوخته  درصد آن دوره 10دوره تكرار كه  1000با  1گيري گيبس
دوره بـراي   50بـا  2هاسـتينگز -در نظر گرفته شد و روش متروپـوليس 
 .برآورد اثرات نشانگري استفاده شدند

بينـي  عيت مرجع، بـراي پـيش  بعد از برآورد اثرات نشانگري در جم
ام در جمعيت تأييد و فقط iحيوان ) GEBV(ارزش اصلاحي ژنوميكي 

  :استفاده شد 3از معادله  بر اساس ژنوتيپ نشانگرهاي آن





k

j
jijXGEBV

1
̂

)3(                                                   
براي محاسـبه  . ده در مرحله قبل استاثر نشانگري برآورد ش ĵكه 

همبسـتگي   Rهاي اصلاحي ژنوميك، از طريق نرم افزار صحت ارزش
بين ارزش اصلاحي واقعي و ارزش اصلاحي برآوردي براي افراد گروه 

  . تائيد محاسبه شد
  

  نتايج و بحث
هـاي مختلـف بـراي تشـكيل جمعيـت      حالت 1و شكل  3جدول 

 ـ  هـاي ژنـوميكي را در   بينـي يشمرجع در انتخاب ژنوميك و صـحت پ
  .دهدسازي نشان ميجمعيت فرضي شبيه

با تعيين ژنوتيپ تمامي گاوهاي نر مورد استفاده در صنعت تلقـيح  
در ايـن  (هـا در ايجـاد جمعيـت مرجـع     مصنوعي ايران و استفاده از آن

ارزش  بينـي بـراي پـيش  ) 17/0(، صـحت كمـي   )والد نر 100مطالعه 
بـا افـزودن گاوهـاي نـر     . تخاب بدست آمـد اصلاحي حيوانات تحت ان

هـا بـه سـرعت و بـه طـور      بينيتر به جمعيت مرجع، صحت پيش بيش
افـزايش تعـداد   ). والد نـر  4100براي  59/0(داري افزايش يافت معني

هـا را بـا شـيب    بينـي حيوان، صـحت پـيش   2000گاوهاي نر تا حدود 
ب ملايمـي  از آن افزايش صحت بـا شـي  پس . نسبتاً تندي افزايش داد

داري در صحت برآوردها وجود ادامه يافت و از نظر آماري تفاوت معني
ها با افزايش يافتن تعداد والدهاي نر  بينيافزايش صحت پيش .نداشت

و ژو و همكـاران  ) 12(، لوند و همكـاران  )9(توسط هييس و همكاران 
هـاي  نيز گزارش شده است كـه از نظـر مقـدار افـزايش در داده    ) 26(

  . باشدسازي تا حدودي متفاوت ميعي و شبيهواق
  
  

                                                            
1-Gibbs sampling 

2-Metropolis-Hastings 



  1394 بهار 1، شماره 7جلد  ايران علوم داميپژوهشهاي نشريه      100

  

 
 هاي مختلف جمعيت مرجعهاي ارزش اصلاحي ژنوميك در حالتبينيصحت پيش - 1 شكل

Figure1-Accuracy of genomic estimated breeding value under different types of reference population  
  

  هاي ارزش اصلاحي ژنوميك در جمعيت تائيدبينيهاي مختلف جمعيت مرجع و صحت پيشتركيب -3 جدول
Table3- Structure of several Reference population and accuracy of genomic estimated breeding value in validate population  

تعداد كل 
حيوانات 

 جمعيت مرجع
Total size  

 اوندي بالاگاو نر با خويش
 )هاي نزديك به جمعيت تائيدنسل(

Sire 
(close relationship) 

  

 گاو نر با خويشاوندي پائين
 )هاي دور از جمعيت تائيدنسل(

Sire 
(distant relationship) 

 گاو ماده  
dam 

  
  گاو نر

 هاساير جمعيت
Sire 

(foreign population) 
size  accuracy   size  accuracy   size  accuracy    size  accuracy  

100 
600  
1100  
2100  
3100  
4100  

100  
600  

1100  
2100  
3100  
4100  

0/17 
0/34  
0/42  
0/51  
0/56  
0/59 

  

- 
500  

1000  
2000  
3000  
4000 

- 
0/22  
0/26  
0/32  
0/38  
0/41 

  

-  
500  
1000  
2000  
3000  
4000  

- 
0/26  
0/30  
0/37  
0/41  
0/44 

  
  

-  
500  

1000  
2000  
3000  
4000  

-  
0/31  
0/39  
0/46  
0/52  
0/54  

  
هاي نزديك به جمعيت تائيد انتخاب زماني كه گاوهاي نر از نسل

شدند، به علت نزديكي رابطه خويشاوندي بين دو جمعيـت نسـبت بـه    
هاي دورتر بـا رابطـه خويشـاوندي كمتـر     حالتي كه اين گاوها از نسل

انتخاب شدند صحت بيشتري حاصل شد كه با نتايج هبير و همكـاران  
اين موضوع علاوه بـر  . مطابقت دارد) 3(و كلارك و همكاران  )8 و 7(

كه بيانگر استفاده از حيوانات خويشاوند با جمعيت تحت انتخاب در  اين
دهد كه با گذشت زمان ميزان رابطـه  باشد، نشان ميجمعيت مرجع مي

بين دو جمعيت كاهش يافته و تكرار برآوردهاي اثرات نشانگري بعد از 
  .ي استچند نسل الزام

اضافه كردن حيوانات ماده به جمعيت مرجـع نيـز باعـث افـزايش     
ها شد، اما ميزان افزايش صحت نسبت به حالتي كـه  بينيصحت پيش

تـر بـود و بـا     گاوهاي نر با خويشاوندي بالا به جمعيت اضافه شد كـم 
حالتي كه نرهاي غيرخويشاوند به جمعيت مرجع افزوده شـدند تفـاوت   

توجه به اين كه در جمعيت هلشتاين ايران افـزايش  با . چنداني نداشت
رسد، استفاده از حيوان كاري غير ممكن به نظر مي 2000والدين نر تا 

هـا خواهـد   بينيوالدين ماده راهكاري عملي براي افزايش صحت پيش
نيز افـزودن  ) 13(هاگ و همكاران و مك) 10(هييس و همكاران . بود
بـه جمعيـت مرجـع بررسـي كـرده و       هاي مختلـف ها را در حالتماده

ميزان افزايش صحت در مطالعـات  . اندافزايش صحت را گزارش كرده
دهـد كـه مربـوط بـه تفـاوت در تـراكم       مختلف تغييراتي را نشان مـي 

پذيري صفت، معمـاري صـفت و   نشانگري تراشه مورد استفاده، وراثت
  . ها اثر دارندبينيساير عواملي است كه بر صحت پيش

اين مطالعه مبتني بر يكسان بودن تـراكم نشـانگري تراشـه     نتايج
پـذيري متوسـط    صفت بـا وراثـت  (مورد استفاده، وراثت پذيري صفت 

هاي عمده اثر و كم  صفتي كه تحت تأثير ژن(و معماري صفت ) 25/0
تـرين جمعيـت   باشد و هـدف بدسـت آوردن مناسـب   مي) اثر قرار دارد
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جا كـه ايـن عوامـل داراي     از آن و. مرجع براي چنين حالتي بوده است
آمده دست  به باشند با تغيير هر كدام، نتايجاثرات متقابل بر يكديگر مي

يكي ديگر از عواملي كه بر نتايج مطالعات مـؤثر  . نيز تغيير خواهد كرد
در يك اندازه ثابت از جمعيت مرجع . باشداست اندازه مؤثر جمعيت مي
هـاي ژنوميـك   بينيشد صحت پيشتر با هرچه اندازه مؤثر جمعيت كم

ــي ــزايش مـ ــت   افـ ــؤثر جمعيـ ــدازه مـ ــه انـ ــق معادلـ ــد و طبـ يابـ
)

NfNm

NfNm
Ne




و ) Nf(هر چه فاصله تعداد دو جـنس مـاده   ) 4**
پس در . شودكمتر مي) Ne(تر باشد اندازه مؤثر  بيش) Nm(جنس نر 

هـاي  تـوان بـا اسـتفاده از تلقـيح مصـنوعي و اسـپرم      الت عملي ميح
گاوهاي نر آزمون شده باعث كاهش اندازه مؤثر جمعيـت و در نتيجـه   

  .ها شدبينيافزايش صحت پيش
ها براي افزايش تعداد استفاده از اطلاعات گاوهاي نر ساير جمعيت

و  هـا شـد  بينـي حيوانات جمعيت مرجع نيز باعث افزايش صحت پيش
حتي اين افزايش صـحت نسـبت بـه حـالتي كـه از گاوهـاي مـاده و        

تواند تر بود و مي گاوهاي نر با رابطه كم خويشاوندي استفاده شد بيش
. يك راهكار عملي ديگر بـراي افـزايش تعـداد جمعيـت مرجـع باشـد      

هـا در صـورت اسـتفاده از اطلاعـات سـاير      بينـي افزايش صحت پيش
ها بسـتگي  دم تعادل پيوستگي بين جمعيتها به ميزان تداوم عجمعيت

2ميانگين  4در جدول . دارد
LDr      جفت نشـانگرهاي مجـاور بـراي هـر

ها به عنوان معياري از كروموزوم براي دو جمعيت و همبستگي بين آن
2ميانگين . تداوم نشان داده شده است

LDr  هـا در  براي كل كرومـوزوم
و ميانگين همبسـتگي   22/0و در جمعيت خارجي  21/0ت ايران جمعي
دو جمعيـت نشـان از رابطـه     LDتداوم بـالاي بـين   . بود 973/0برابر 

ژنتيكي نزديك بين دو جمعيت دارد و زماني كه رابطه ژنتيكي بين دو 
جمعيت بالا باشد استفاده از اطلاعات مشترك راه حل مناسـبي بـراي   

  .اشدبافزايش صحت انتخاب مي
2
LDr بـراي  ) 16(ها با مقاديري كه قنبري و همكـاران  در جمعيت

بـراي هلشـتاين اسـتراليا و    ) 4(هلشتاين آلمان، دروسـي و همكـاران   
براي هلشتاين آمريكاي شـمالي در تـراكم   ) 19(سرگلزايي و همكاران 

انـد  پذيري متوسط ارائـه داده متوسط نشانگري و براي صفات با وراثت
سازي ايجاد ها بر اساس شبيهالبته در اين مطالعه جمعيت. مشابه است

ها وجود دارد تري بين جمعيت اند و در حالت واقعي همبستگي كمشده
چون گاوهاي هلشـتاين ايـران نتيجـه ورود گاوهـاي هلشـتاين      ). 26(

آمريكا و اروپا به ايران و آميزش با نژاد بومي ايـران در چنـدين نسـل    
هـاي  و در نتيجه ارتباط ژنتيكي بالايي با يكديگر دارنـد جمعيـت   بوده

 ).2(باشند ها ميهاي آنمناسبي براي استفاده از داده

  
  
  

   تداوم عدم تعادل پيوستگي در دو جمعيت  -4 جدول
Table4- Consistency of linkage disequilibrium between 

populations 

  تداوم
consistency 

2
LDr   

 ايراني
Iran

  يخارج
Foreign 

  كروموزوم
chromosome 

0/97 
0/98  
0/97  

0/22 
0/20  
0/21 

0/23  
0/21  
0/22  

1 
2  
3  

0/973  0/21  0/22  
  ميانگين
Average 

  
تداوم عدم تعادل پيوستگي در بين نژادهاي مختلف تغيير بيشتري 

اوت تلف، متف ـداشته و در نتيجه برآورد اثرات نشانگري در نژادهاي مخ
دست آمده در مـورد   هتوان اطلاعات ب در نتيجه نمي. گزارش شده است

يك نژاد را به نژاد ديگر تعميم داد و نيازمند مطالعـات جداگانـه اسـت    
اگر چه با افزايش تراكم نشانگري ممكن است بتوان بـر ايـن مشـكل    

دهـاي  جا كه در ايران علاوه بر نژاد هلشـتاين نژا از آن). 11(غلبه كرد 
گاو شيري ديگري نيز وجود دارد كه تشكيل جمعيت مرجـع بـا انـدازه    

ها به مراتب دشوارتر از نژاد هلشـتاين هسـت و حتـي    مناسب براي آن
ممكن است از نظر فاز آللـي نشـانگرها و موتاسـيون آللـي در جهـت      
عكس هلشتاين عمل كنند در صورت اسـتفاده از اطلاعـات هلشـتاين    

از  777kbهــاي بـا تــراكم بــالاي  ده از تراشـه بايـد عــلاوه بـر اســتفا  
استفاده شود كه امكان در نظر گـرفتن   BayesRSچون  هايي هم مدل

  ).5 و 1(اين وارونگي را داشته باشند 
  
  گيري كلي نتيجه

با توجه به نتايج بدسـت آمـده بـراي تشـكيل جمعيـت مرجـع در       
شـده   انتخاب ژنوميك ايران تعيين ژنوتيپ تمامي گاوهاي نـر آزمـون  

هاي آتي، اضافه كردن گاوهاي مـاده داراي تعـداد   داراي نتاج در نسل
ي كشورهايي چـون آمريكـا،   پنتاج مناسب و استفاده از اطلاعات ژنوتي

باشـند،  ترين صادرات اسپرم به ايران را دارا مـي  كانادا و هلند كه بيش
اگرچه ممكن است واردكردن والدهاي مـاده باعـث   . گرددپيشنهاد مي

ترين مزيت آن بهبود ضرايب  ايش اريبي در جمعيت شود، ولي مهمافز
رگرسيوني بسياري از صفات در مقايسه بـا ارزش اصـلاحي ژنـوميكي    

چنـين در   هـم . هاي شامل فقـط والـدهاي نـر اسـت    حاصل از جمعيت
ها داراي گاوهاي ماده بيشـتري نسـبت بـه    محدوديت زماني، جمعيت

باشـد و اسـتفاده از ژنوتيـپ تعـداد     والدهاي نر تعيين ژنوتيپ شده مـي 
هـاي  بيشتري ماده با افزايش تعداد كل جمعيت مرجع، دقـت ارزيـابي  

از طرفي بسـياري از صـفات اقتصـادي گـاو     . ژنوميكي را افزايش دهد
شيري محدود به جنس ماده بوده و ارتباط بين فنوتيپ و ژنوتيپ خـود  

نتاج بيشتر اسـت،   حيوان از ارتباط بين ژنوتيپ و ميانگين فنوتيپ هاي
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ولي از طرفي ميزان ارتباط بين جمعيت مرجع با جمعيت تحت ارزيابي 
هـاي زيـادي بـراي    آينده كاهش يافته و در نتيجه تعيين ژنوتيپ ماده

ارزيابي ارتباط ژنوميكي بين نشـانگرها و فنوتيـپ لازم اسـت و البتـه     

ري و چون افزايش تـراكم نشـانگ   هاي ديگري همتوان از استراتژيمي
ها افزايش زيادي نسبت دادن نشانگرهاي گمشده بهره گرفت تا هزينه
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