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 چکیده
های  صفت اقتصادی مهم تولید شیر و امتیاز سلولآمده برای دو  دست ه( بGEBVی اصلاحی ژنومی )ها ارزشحاضر، بررسی صحت  پژوهش هدف

راس  4561 اطلاعات ژنوتیپی مربوط به بود. Bو بیز  GBULPکمک دو روش آماری  به LDهای هاپلوتایپی مبتنی بر  ها و بلوکSNPبدنی با استفاده از 
آمده هنگام  دست هی اصلاحی بها ارزشصحت  داستفاده قرار گرفت.تعیین ژنوتیپ شده بودند مور های مختلف هایی با تراکمکه با استفاده از تراشه نر گاو

ها با استفاده  های بدنی صحت ارزیابی رای صفت تولید شیر و امتیاز سلولکه ب طوری به بود، GBLUPبه  تنسب Bها حاکی از برتری بیز SNPاستفاده از 
 های بینی پیشبرای صفت تولید شیر، صحت . درصد بود 2/11و  7/67ترتیب برابر  بهB درصد و برای روش بیز  7/13و  3/61ترتیب برابر  به GBLUPاز 

که برای صفت امتیاز  ها بود درحالیSNPهای هاپلوتایپی در هر دو روش آماری، بالاتر از صحت حاصل هنگام استفاده از  حاصل با استفاده از بلوک
زمانی تنها این برتری  Bهنگام استفاده از روش بیز  مشهود بود ولیاستفاده شد  GBLUPاز روش آماری  که ، زمانیاین افزایش صحت ،های بدنی سلول

2دست آمد که مقدار آماره  هب
r  2سطح بهینه آماره حاصل، نتایجبراساس  بود. 2/0بالاتر از ها  بلوکمورد استفاده برای تشکیل

r های  برای تشکیل بلوک
2 ، استفاده از آمارهمجموعپذیری آن دارد ولی در  هاپلوتایپی بستگی به نوع صفت و وراثت

r های هاپلوتایپی،  جهت تشکیل بلوک 2/0از  تر بیش
 .ها شودSNPی اصلاحی ژنومی در هر دو صفت در مقایسه با استفاده از ها ارزشتواند منجر به افزایش صحت  می

 
 .SNPهای ، عدم تعادل پیوستگی، نشانگربینی پیش، صحت LDهای هاپلوتایپی مبتنی بر  بلوکژنومی،  : انتخابها كلیدواژه
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Abstract  
The aim of current study was to evaluate the accuracy of genomic breeding values (GEBV) for two important economical 
traits of milk yield and somatic cell score using SNP markers and LD-based haplotype blocks (haploblocks) by two statistical 
methods of GBULP and Bayes B. The data set consisted of 1654 bulls genotyped with different marker densities. When 
SNPs were used, the accuracy of breeding values obtained by Bayes B was better than GBLUP. In other words, for milk yield 
and somatic cell score traits, the prediction accuracy of GBLUP was 0.54 and 0.44 and by Bayes B was 0.58 and 0.44, 
respectively. For milk yield, the prediction accuracy of using haploblocks in both statistical methods was higher than the 
prediction accuracy using SNPs, while for the somatic cell score, this increase was more pronounced when GBLUP was 
used. However, when Bayes B was used this superiority was only obtained when the r2 statistic used to build the haploblocks 
was higher than 0.2. The results showed that the optimum level of r2 for building haploblocks depends on the trait type and its 
heritability. As a result, using r2 statistic more than 0.2 for building haploblocks can increase the accuracy of breeding values 
foe both traits compared to SNP markers. 
 
Keywords: Genomic Selection, LD-based haplotype blocks, Linkage Disequilibrium, Prediction Accuracy, SNP Markers. 
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 مقدمه
است که  کمک نشانگر انتخاب بهژنومی شکلی از  انتخاب

 زیاد، تراکم با نشانگری های نقشه از استفاده با

اغلب  و گیرند دربرمی را ژنوم کل که هاییSNPخصوص هب

 خود مجاور های QTLبا (LDپیوستگی ) تعادل عدم در

 .[41 ،40] کند می بینی پیش را کل ارزش ژنتیکی هستند،

هایی که با استفاده از انتخاب ژنومی در پیشرفترغم  علی

طی چندین سال گذشته حاصل شده است، این نوع 

های خاص خودش را دارد. به بیان ساده،  انتخاب چالش

که  احتمال این، هاSNPدر انتخاب ژنومی با استفاده از 

SNP های مختلف نزدیکQTL  و یا درLD ها کامل با آن 

توان به تراکم  می آن باشند بسیار کم است که از دلایل

محدود نشانگرهای مورد استفاده در تعیین ژنوتیپ حیوانات، 

بودن میزان آگاهی  بودن و نیز پایین پایین بودن احتمال سببی

، در آن علاوه بر .[3]ها اشاره کرد  این واریانت دهندگی

ها SNP معمولاً کنند،ها استفاده میSNP که از ییها مدل

و  شوند مستقل از یکدیگر در نظر گرفته می صورت کاملاً به

های ارزیابی  امکان درنظرگرفتن اثر وقوع نوترکیبی در مدل

تواند باعث تغییر فاز  که نوترکیبی می وجود ندارد، درحالی

 شود.  QTLپیوستگی بین نشانگر و 

مطرح  انتخاب ژنومیی که در مهم مفاهیم از یکی

، گروهی از تایپاست. در واقع هاپلو یپهاپلوتااست، 

های تک  از چند شکلی ای مجموعهیا  های کنار هم آلل

بر روی یک کروموزوم هستند که  (SNP) نوکلئوتیدی

(، تمایل LDدلیل وجود عدم تعادل ناشی از پیوستگی ) به

صورت متصل به هم، از فردی به فرد دیگر  دارند که به

 یهاکه در رابطه با بلوک ییها از بحث یکی منتقل شوند.

ها  ها( مطرح است، استفاده از آن ک)هاپلو بلا یپیهاپلوتا

که  یطور به ،باشد می های ژنومیارزیابیها در SNP یجا به

 ینیب شیپ یها برا در مطالعات مختلف، از هاپلوبلاک

 .[22و 41، 1، 3] استفاده شده است  یاصلاح یها ارزش

 مقایسه با در ها کهاپلو بلااستفاده از مهم  از مزایای

SNPکتوان به این نکته اشاره کرد که ی ، میها QTL شاید 

 SNP کی( کامل با LD) یوستگیاز پ یدر عدم تعادل ناش

 کیکامل با  LDتواند در یم QTL نیهم ینباشد ول

 نشانگر در کنار هم هستند( باشد نی)که چندهاپلوبلاک 

 با مقایسه در ها هاپلوتایپدیگر  تیمزعلاوه بر آن،  .[5]

SNPباشد می ها جهش ییار شناسد ها یی بالای آنتوانا، ها. 

اد دام، ژاصلاح نمربوط به در مطالعات  عبارت دیگر، به

SNP یحت گیرند و در نظر می یآللدو  عموماًرا ها 

 یافتد ممکن است که فراوان یکه جهش اتفاق م یزمان

که از  یزمان اما ،بماند یباق رییبدون تغ نسبتاً ها آلل

اتفاق افتاده در  یها جهششود  یها استفاده م هاپلوتایپ

در  یا عمده راتییتغ جادیمختلف باعث ا یها گاهیجا

که  بنابراین درصورتی. [6] دنشو یها م هاپلوتایپ یفراوان

ها را SNPتوان اثر  ها استفاده شود می از هاپلوبلاک

صورت همزمان برآورد کرد که در نتیجه منجر به  به

 های اصلاحی ژنومی گردید.  حت ارزشافزایش ص

 یسهها و مقاSNPاستفاده از  ینهدر زمای   تاکنون مطالعه

با  یپیهاپلوتا یهابلوکمبتنی بر  یابیارز یها آن با روش

 بر جمعیت گاوهای هلشتاین ی،واقع یهااستفاده از داده

. بنابراین هدف اصلی مطالعه انجام نگرفته است یرانا

های اصلاحی  مقایسه صحت ارزشمحاسبه و حاضر، 

 و  های هاپلوتایپیآمده با استفاده از بلوک دست هژنومی ب

SNPبودهای ژنومی ها در ارزیابی . 

 

 ها مواد و روش

این مطالعه با همکاری و مشارکت مرکز اصلاح نژاد و 

بهبود تولیدات دامی کشور انجام گرفت. در این مطالعه از 

راس گاو هلشتاین که  4110اطلاعات ژنوتیپی مربوط به 

 k7نوع تراشه مختلف با تراکم  47های مختلف )با تراکم

مرکز اصلاح نژاد دام  تابعههای توسط شرکت (k410تا 



 یپیهاپلوتا یهابلوک و هاSNP از استفاده با رانیا نیهلشتا یگاوها تیجمع یاقتصاد صفات یبرخ یژنوم یاصلاح یها ارزش صحت یابیارز
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پس از ویرایش ابتدایی  .کشور تهیه شده بود، استفاده گردید

راس  285در مجموع اطلاعات ژنوتیپی مربوط به ها، داده

بودن در اثر تعیین  قبیل تکراریدلیل ایراداتی از  دام به

المللی  های مختلف، عدم وجود شماره بینژنوتیپ با تراکم

حیوان ژنوتیپ شده در فایل اطلاعات، خطا در نحوه 

شده به دفعات زیاد(  های ژنوتایپژنوتایپینگ )تکرار جایگاه

 در. ای کنار گذاشته شد و عدم وجود اطلاعات شجره

که با نر راس گاو 4561 وط بهنهایت اطلاعات ژنوتیپی مرب

های مختلف تعیین ژنوتیپ هایی با تراکماستفاده از تراشه

 شده بودند مورداستفاده قرار گرفت.

که برای انجام آنالیزهای ژنومی به  با توجه به این

 های همگن نیاز بود بنابراین لازم هایی با تراکم تراشه

 ها به یک تراکم واحد ایمپیوت بود که کلیه تراشه

عنوان  به 61004شوند. برای این منظور تراشه با تراکم 

تراشه مرجع در نظر گرفته شد. برای ایمپیوت صحیح، 

  61004ابتدا یک کنترل کیفیت اولیه بر روی تراشه 

 هایی که در این تراشه دارای SNPانجام گرفت و 

های  زومبر روی کروموموقعیت فیزیکی نامشخص و یا 

، حذف شدند. در نتیجه با حذف این بودند Yو  Xجنسی 

SNP کاهش یافت و سپس  64486به  61004ها تراشه 

کمک  ها با استفاده از عمل ایمپیوتیشن و به تراشه  کلیه

 64486به تراکم  [48]( 2.2)نسخه  FImputeافزار  نرم

 رسیدند. 

های ژنومی بعد از انجام ایمپیوتیشن، کیفیت داده

تعداد قبیل ، با استفاده از فاکتورهایی از شده ایمپیوت

-، تعادل هاردیSNPازای هر  شده به حیوانات ژنوتایپ

 انجام (MAF) یآلل( و حداقل فراوانی HWEوینبرگ )

 از برنامههای ژنومی،  برای کنترل کیفیت داده .گرفت

PLINK  4جدول در  استفاده شد. [45] (4.07)نسخه 

 نتایج حاصل از کنترل کیفیت اطلاعات ژنومیخلاصه 

 مورد استفاده آورده شده است.

. خلاصه نتایج حاصل از کنترل کیفیت اطلاعات 2جدول 

 ژنومی

 تعداد کل حیوانات 2144

شده براساس ویرایش ابتدایی اطلاعات  حیوانات حذف 182

 ژنوتایپی

 درصد ژنوتیپ از دست رفته 5حیوانات با بیش از  4

 حیوانات باقیمانده 2254

 (SNPشده ) تعداد نشانگر استفاده 54442

 تعداد نشانگرها با موقعیت فیزیکی نامشخص 2224

 های جنسی نشانگرهای موجود بر روی کروموزوم 2251

 نشانگرهای باقیمانده قبل از ایمپیوتیشن 52285

 شده کنترل کیفیت نشانگرهای ایمپیوت 

 24-2از تر کم HWEشده براساس  نشانگرهای حذف 22111

 درصد 2از  تر کم MAFشده براساس  نشانگرهای حذف 141

 تعداد نشانگرهای باقیمانده 34251

 

و شمارش یر ش تولید در این پژوهش، دو صفت

پذیری متفاوت و  دلیل وراثت به( SCC) های پیکری سلول

موردمطالعه قرار  در اهداف اصلاح نژادی، قرارگرفتن

شمارش ( به جای SCSاز امتیاز سلول های بدنی )ند. گرفت

 (4) که از طریق رابطه ( استفاده شدSCCهای بدنی ) سلول

 :[4] دست آمد هب

        
   

      
 (4رابطه )   

شده برای برآورد اثرات  اطلاعات فنوتیپی استفاده

SNP صورت  بهی اصلاحی ژنومی ها ارزشها و صحت

( بود DRP) رگرسیونی گاوهای نرغیر ی اصلاحیها ارزش

( و تعداد EBVی اصلاحی کلاسیک )ها ارزشکه از طریق 

همین منظور ابتدا  . به[20] دست آمد دختران آن گاو نر به

ی اصلاحی ها ارزشبا استفاده از مدل تابعیت تصادفی 

 ی اصلاحیها ارزشکمک  کلاسیک برآوردشده و سپس به

گاوهای نر برای هر صفت به  DRP، مقادیر حاصل

 :[20]دست آمد  به (2)با استفاده از رابطه تفکیک 
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        (2رابطه )
(      )

     
 

 

.      
      

        
 

     

       
 
 

.      
     

       
 

 

ترتیب بیانگر  به Rel DD و  Rel EBV  ،Rel PAدر این رابطه، 

های اصلاحی برآوردشده، میانگین  قابلیت اعتماد ارزش

دهنده معادل  نشان DEprgوالدین و انحراف دختران بوده و 

 دست آمد.  است که با استفاده از اطلاعات نتاج به دختر

جای استفاده از  دلیل اندازه کوچک جمعیت، به به

های مرجع و تأیید از تولد برای تشکیل جمعیت تاریخ

استفاده شد و میانگین این  fold-Cross Validation-5 روش

های  تکرار برای هر صفت گزارش شد. اندازه جمعیت 6

نشان داده شده  2مرجع و تأیید برای هر صفت در جدول 

که تعداد افراد دارای رکورد برای صفات  است. با توجه به این

مختلف یکسان نبودند، بنابراین تعداد افراد موجود در 

 های مرجع و تأیید براساس نوع صفت متغیر بود. جمعیت

 

های مرجع و تأیید مورد استفاده  . اندازه جمعیت1جدول 

 های ژنومی بینی برای پیش

 جمعیت

 صفت 

 امتیاز سلول های بدنی تولید شیر

 284 183 مرجع

 214 142  تایید

 854 2111  کل

 

بندی  بلوک جهت LD میزان گیری اندازه برای

r و ′D، D آماره سه از هاهاپلوتایپ
با  .شود می استفاده 2

2که آماره  توجه به این
 r تر به  ها کم نسبت به سایر آماره

بنابراین در این مطالعه،  ،[48]ی وابسته است آللفراوانی 

2های هاپلوتایپی از آماره  جهت تشکیل بلوک
r  .استفاده شد

مقدار  B1/B2و  A1/A2های  آللی با آللبرای دو جایگاه دو 

2آماره 
 r [44، 43]شود  تعریف می 3صورت رابطه  به: 

  (3رابطه )
2
 

 
2

 
 4    2   4    2

 

 در رابطه فوق

     ( 4 4)  ( 2 2)   ( 4 2)  ( 2 4) 

2مقدار  .باشد می
 r همبستگی بین دو جایگاه را نشان

2 کند. مقدار تغییر می 4و  صفربین  ر آنمقداکه  دهد می
r 

و دو جایگاه بین کامل  LDدهنده وجود  نشان 4برابر با 

 قدارم
2

 r صفر بیانگر استقلال کامل دو جایگاه از برابر با

های هاپلوتایپی برای هر  در این مطالعه، بلوک یکدیگر است.

صورت مجزا تشکیل شد. برای این منظور از  کروموزوم به

2 مقادیر
r  برای تشکیل  3/0و  26/0، 2/0، 46/0، 4/0برابر

عبارت دیگر  های هاپلوتایپی استفاده شد. به بلوک

بالاتر از آستانه تعریف ها SNPبین   LDکه مقدار درصورتی

2شده )
rهاپلوتایپی در نظر گرفته  بلوک عنوان ( بود آن گروه به

های هاپلوتایپی باعث  برای تشکیل بلوک LDستفاده از شد. ا

بندی تصادفی نشانگرها شده و در نتیجه  جلوگیری از گروه

ها در هر بلوک و در نهایت  باعث کاهش تعداد واریانت

های  بینی باعث کاهش تعداد متغیرهای موردنیاز برای پیش

بستگی به نوع کروموزوم  ها طول بلوک .[5] دگرد ژنومی می

طور متوسط  در نظر گرفته شده داشت ولی به ی آستانه و

 نشانگر بود. 8الی  2اندازه هر بلوک بین 

 Bو بیز  GBLUPدر این مطالعه، از دو روش آماری 

های اصلاحی حیوانات استفاده شد.  بینی ارزش برای پیش

( 4برای این منظور سناریوهای متعددی با استفاده از 

های هاپلوتایپی  استفاده از بلوک( 2ها، SNPاستفاده از کل 

های  ( استفاده از بلوک3نشده،  بندی های بلوکSNPو 

2شده برای  آستانه تعریف 6هاپلوتایپی با 
r انجام گرفت. 

برای هر صفت  آنالیز مختلف 44 ،موعجدر م

های ژنومی برای هر یک از این  بینی گرفته و پیش صورت
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در  1مدل آماری آنالیزها انجام و با یکدیگر مقایسه شدند. 

 .[24] شداستفاده  GBLUPروش 

            (1رابطه )

( DRPشده ) بردار فنوتیپ تصحیح، yدر این رابطه، 

بردار ، u ؛میانگین کل ،μ ؛حیوانات جمعیت مرجع

ماتریس ضرایب با ابعاد  ،Zی اصلاحی ژنومی و ها ارزش

n×m ( استn ، تعداد حیوانات وm، که تعداد نشانگر )ها

ی اصلاحی مرتبط می ها ارزشمشاهدات را به بردارهای 

 یکهبردار ، 1بردار اثرات تصادفی باقیمانده و ، e ؛کند

     )     شود که  باشد. در این مدل فرض می می
2
) 

     )     و 
2
)، G، ماتریس خویشاوندی ژنومی؛ R، 

   ؛ماتریس قطری
   واریانس باقیمانده و ،2

واریانس ، 2

های هاپلوتایپی،  در روش بلوک باشد. ژنتیکی افزایشی می

ممکن است برای هر بلوک هاپلوتایپی بیش از یک متغیر 

زیرا در هر بلوک هاپلوتایپی ممکن  ،وجود داشته باشد

 ه باشد. در این حالتوجود داشت SNPاست بیش از دو 

برای هر بلوک هاپلوتایپی بیش از  Z ماتریس ژنوتیپی یا

: تعداد n×q (nیک ستون خواهد داشت و دارای ابعاد 

( باشد میهای هاپلوتایپی  تعداد کل بلوک  qحیوانات و

معنی خواهند  به این 2و  4، 0خواهد بود که در آن اعداد 

بود که هر فرد چند کپی از هر بلوک هاپلوتایپی موجود در 

 نشانگرها اثر برآورد . برایباشد میهر ستون را دارا 

 .شد تشکیل 6رابطه  صورت هب هندرسون مختلط معادلات

̂  (6رابطه )  [      ]  [  ] 
 شد.محاسبه  5از رابطه ب α ، رابطه این در

α (5رابطه )  (
    

  
) 

ماتریس خویشاوندی ژنومی است که از طریق  Gو 

 :[23]دست آمد  هب 7رابطه 

     (7رابطه )
 

 
∑

(       )(       )

   (    )

 

   

 

،    دهنده تعداد نشانگرها، نشان ،Mدر این رابطه، 

، (    )   بیانگر میانگین و    ، بزرگ،  آللفراوانی 

باشد. در این روش اثر نشانگرها از  انحراف استاندارد می

عبارت دیگر نشانگرها  کنند به توزیع نرمال تبعیت می

صورت تصادفی و با واریانس یکسان در نظر گرفته  به

 شوند.  می

این است که تنها یکسری از فرض بر  Bدر روش بیز 

ه کل واریانس ژنتیکی های ژنی وجود دارد ک جایگاه

کند و در نتیجه بخش اعظمی از  صفت را توجیه می

های ژنی نقشی در ایجاد واریانس ژنتیکی صفت  جایگاه

ندارند. به عبارت دیگر فرض اصلی این روش این است 

هایی از ژنوم قرار دارند که  ها در محلSNPکه بسیاری از 

 فقط که ندارند درحالی تأثیراست و بر صفت  QTLفاقد 

 QTLها در عدم تعادل پیوستگی با SNPبخش اندکی از 

باشند. مدل آماری مورد  بوده و در نتیجه دارای اثر می

 بود. 7رابطه به صورت  Bاستفاده در روش بیز 

         ∑      (8رابطه )

 

   4

 

، μ(، DRPدهنده فنوتیپ حیوان ) ، نشانyدر رابطه فوق، 

دهنده ژنوتیپ  نشان ،X، تعداد نشانگر، mمیانگین کل، 

،  اثر جایگزینی βامین حیوان، jمربوط به  iنشانگر در جایگاه 

، متغیر اختصاصی این مدل بوده و iδو  iی در جایگاه آلل

( یا حضور )با احتمال πدهنده عدم حضور )با احتمال  نشان

π-4 جایگاه )i  (.1در مدل است )رابطه 

 (1ه رابط)

 

 
  4       (   

2
 ) 

. 
  0     0 

برابر صفر  πاثرات نشانگری با احتمال  Bدر روش بیز 

آید. برای محاسبه  دست می به tاز توزیع  π-4و با احتمال 

 به ایناستفاده شد.  MCMCاثر نشانگرها از الگوریتم 

تکرار استفاده شد که  60000منظور از یک زنجیره با طول 
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گیری حذف شده و  عنوان دوره قلق نمونه اول به 20000

نمونه باقیمانده برای برآورد میانگین توزیع پسین  30000

های ژنومی هر  هر پارامتر استفاده گردید. صحت ارزیابی

ها و SNPها ) ها برای هر یک از روش یک از مدل

و ارزش  DRPی هاپلوتایپی( از همبستگی بین ها بلوک

کمک اطلاعات در  شود. به اصلاحی ژنومی محاسبه می

شده و از طریق ضریب  محاسبه DRPدسترس، مقدار 

صحت برآورد  DRPو  GEBVهمبستگی پیرسون بین 

  .[7] دآم دست  به 40می رابطه ی اصلاحی ژنوها ارزش

(        )  (40رابطه )  
    (         )
    (        )

 

 
    (         )

√ 
2
    

. 

جهت بررسی وجود اختلاف آماری بین استفاده از 

SNPها با  بینی های هاپلوتایپی، قابلیت اعتماد پیش ها و بلوک

      مقایسه شد. درصورتی  [42]استفاده از آزمون هتلینگ 

بینی دوم است که  پیش      بینی اول برابر  مربوط به پیش

مدل  (        )    مدل اول برابر  (        )    

بوده  ([       ]         )          دوم باشد. اگر 

 t باشد آماره ([       ]         )          و 

          )استفاده شده برای آزمون فرض صفر 

 خواهد بود. 44صورت رابطه  به  (      

√(                )   (44رابطه )
 ( +4    )

2 
 

شده،  دهنده همبستگی مشاهده نشان ،rدر رابطه فوق، 

n، ( با      دهنده درجه آزادی ) نشانN  مشاهده و

D،  ترانهاده ماتریس همبستگی بینDRP  وGEBV  برای

از  تر کمشده  محاسبه P. اگر مقدار باشد می jو  iهای  مدل

( باشد در این صورت α=06/0سطح خطای موردنظر )

شود که  گیری می واهد شد. بنابراین نتیجهرد خ H0فرض 

دست آماده به لحاظ  ههای ب همبستگی αبا سطح احتمال 

 BGLRافزار  از نرم داری با هم دارند. آماری اختلاف معنی

و بیز  GBLUPهای  برای اجرای روش [8]( 8/0/4)نسخه 

B افزار  نرم، ازHaploview  تشکیلبرای  [2] (2/1)نسخه 

برای  REMLF90افزار  از نرم وهای هاپلوتایپی  بلوک

های واریانس برای هر صفت  لفهؤپذیری و م برآورد وراثت

 استفاده شد.

 

 نتایج و بحث

همراه تعداد  های هاپلوتایپی به تعداد و انواع بلوک

SNPجایگاه نشانگری  31461نشده برای  بندی های بلوک

که مقدار آستانه  زمانینشان داده شده است.  3در جدول 

( است، در 4/0های هاپلوتایپی پایین ) برای تشکیل بلوک

ها این شانس را دارند که SNPصورت تعداد زیادی از  این

ها قرار گیرند. بنابراین در این شرایط، بلوک در داخل بلوک

بزرگ، ولی تعداد  ها هایی تشکیل خواهد شد که طول آن

ها  باشد و چون اکثر نشانگرها در داخل بلوک تر می ها کمآن

نشده  بندی های بلوکSNPاند، بنابراین تعداد  قرار گرفته

تر خواهد بود. در مقابل، به موازات افزایش حد آستانه  کم

2آماره 
rشده و در نتیجه  های هاپلوتایپی شکسته ، بلوک

تر خواهد شد.  بیش ها آنلی تعداد تر و ها کوتاه اندازه بلوک

اند حد آستانه لازم را  هایی که نتوانستهSNPبنابراین تعداد 

 یابد. کسب کرده و در داخل بلوک قرار بگیرند افزایش می

 

همراه تعداد  های هاپلوتایپی به . تعداد و انواع بلوک3جدول 

SNPنشانگر 34251نشده برای  بندی های بلوک 

 آماره
1

r 

های  بلوکتعداد 

 هاپلوتایپی

 یها آللتعداد 

 یپیهاپلوتا

های SNPتعداد 

 نشده بندی بلوک

2/4 4414 28312 1111 

25/4 4181 21243 3842 

1/4 5882 12254 5413 

15/4 2411 11534 2182 

3/4 2153 14422 8845 
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 یها آللتعداد ها، منجر به افزایش  افزایش تعداد بلوک

شده در جمعیت گردیده است. با این  مشاهده یپیهاپلوتا

از  تر کمتشکیل شده یپی هاپلوتا یها آللتعداد وجود، 

نشانگر( بود که  31461های استفاده شده )SNPتعداد 

برای تشکیل  LDحاکی از آن است که استفاده از 

تواند منجر به کاهش تعداد  های هاپلوتایپی، می بلوک

ردد که همین امر متغیرها جهت انجام آنالیزهای ژنومی گ

های  تواند باعث کاهش مدت زمان محاسابات در تراکم می

  د.شو نشانگری بالاتر

2مختلف ر برای مقادی
r ی اصلاحی ها ارزش، صحت

( صفات موردمطالعه با دو روش          ژنومی )

GBLUP  و بیزB  و با استفاده ازSNPهای  ها و بلوک

حاسبه و با یکدیگر عنوان متغیر مستقل م هاپلوتایپی به

 (. 2و  4 های مقایسه شدند )شکل

 

 
برای صفت تولید شیر براساس  Bو بیز  GBLUPآمده با استفاده از  دست ( به         های اصلاحی ژنومی ) . صحت ارزش2شکل 

SNP1شده براساس مقادیر مختلف آماره  تشکیلهای هاپلوتایپی  ها و بلوک
r 

 

 
های  برای صفت امتیاز سلول Bو بیز  GBLUPآمده با استفاده از  دست ( به         های اصلاحی ژنومی ) . صحت ارزش1شکل 

1شده براساس مقادیر مختلف آماره  های هاپلوتایپی تشکیل ها و بلوکSNPبدنی بر اساس 
r 

 

   4.52  
   4.51  
   4.53  
   4.54  
   4.55  
   4.52  
   4.51  
   4.58  
   4.51  
   4.24  

   4.44    4.24    4.25    4.14    4.15    4.34 

می
ژنو

ی 
لاح

ص
ش ا

رز
ت ا

صح
 

r 2 آماره  

 ها  SNPبا استفاده از GBLUPروش  

 ها SNPبا استفاده از Bروش بیز 

 با استفاده از بلوک ها GBLUPروش  

 های بلوک بندی نشدهSNPبا استفاده از بلوک ها و  GBLUPروش  

 با استفاده از بلوک ها Bروش بیز  

 های بلوک بندی نشدهSNPبا استفاده از بلوک ها و  Bروش بیز  

   4.44  

   4.42  

   4.41  

   4.43  

   4.44  

   4.45  

   4.42  

   4.44    4.24    4.25    4.14    4.15    4.34 

می
ژنو

ی 
لاح

ص
ی ا

ها
ش 

رز
ت ا

صح
 

r 1 آماره  

 ها  SNPبا استفاده از GBLUPروش  

 با استفاده از بلوک ها GBLUPروش  

 های بلوک بندی نشدهSNPبا استفاده از بلوک ها و  GBLUPروش  

 ها SNPبا استفاده از Bروش بیز 

 با استفاده از بلوک ها Bروش بیز  

 های بلوک بندی نشدهSNPبا استفاده از بلوک ها و  Bروش بیز  
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حاصل با  های بینی پیشبرای صفت تولید شیر، صحت 

های هاپلوتایپی در هر دو روش آماری،  استفاده از بلوک

 ،ها بودSNPبالاتر از صحت  حاصل هنگام استفاده از 

افزایش  این ،های بدنی که برای صفت امتیاز سلول درحالی

استفاده شد  GBLUPاز روش آماری  ، زمانی کهصحت

این برتری  Bهنگام استفاده از روش بیز  مشهود بود ولی

2دست آمد که مقدار آماره  هزمانی بتنها 
r  مورد استفاده

بود. علت این برتری را  2/0بالاتر از ها  بلوکبرای تشکیل 

ها  آللبین متقابل دلیل واردشدن بخشی از اثرات  توان به می

جای  ی بههاپلوتیپ های بلوک استفاده از به مدل هنگام

SNPیهادر صحت ارزش شیباعث افز نسبت داد که ها 

 شده است. یژنوم یاصلاح

آمده هنگام  دست ههای اصلاحی ب صحت ارزش

نسبت به  Bها حاکی از برتری بیز SNPاستفاده از 

GBLUP امتیاز که برای صفت تولید شیر و  طوری بود به

 GBLUPها با استفاده از  های بدنی صحت ارزیابی سلول

 B درصد و برای روش بیز 7/13و  3/61ترتیب برابر  به

ای که  درصد بود. در مطالعه 2/11و  7/67ترتیب برابر  به

بر روی گاوهای هلشتاین ایران انجام گرفت صحت 

های ژنومی برای صفت تولید شیر برای  بینی پیش

 58/0و  51/0ترتیب برابر  ، بهBو بیز  GBLUPهای  روش

ترتیب برابر  های سوماتیک شیر به و برای تعداد سلول

آمده در  دست هکه بالاتر از مقادیر ب [46] بود 11/0و  11/0

توان به استفاده از  مطالعه حاضر بود. علت این امر را می

EBV جای  بهDRP عنوان متغیر پاسخ و در نتیجه بیش  به

های اصلاحی ژنومی در آن مطالعه  صحت ارزشبرآورد 

 نسبت داد.

شده بین  داری تفاوت مشاهده جهت بررسی معنی

استفاده از  مقایسه های مختلف آماری و همچنین روش

ی ها ارزشها، صحت SNPیپی به جای اهای هاپلوت بلوک

آمده از طریق سناریوهای مختلف، با  دست هاصلاحی ب

زمون شدند. برای صفات تولید استفاده از آزمون هتلینگ آ

ها استفاده SNPکه از  زمانی ،شیر و امتیاز سلول های بدنی

 داری بین دو روش آماری مشاهده شد شد اختلاف معنی

(06/0p<).  های هاپلوتایپی و  از بلوک مقابل، وقتیدر

ی هاSNP همراه به های هاپلوتایپی همچنین بلوک

استفاده شد تنها برای صفت تولید شیر  نشده بندی بلوک

و  گردیدداری بین دو روش آماری مشاهده  اختلاف معنی

های بدنی تفاوتی بین دو روش  برای صفت امتیاز سلول

 (.1)جدول  نشدآماری مورد استفاده مشاهده 

 

 Bو بیز  GBLUPآمده با استفاده از  دست های اصلاحی به ارزش هتلینگ برای مقایسه صحت tآزمون  P. مقادیر 4جدول 

 r2آماره 
SNPها و  بلوک  های هاپلوتایپی بلوک  هاSNPنشده بندی های بلوک 

 های بدنی امتیاز سلول تولید شیر  های بدنی امتیاز سلول تولید شیر  امتیاز سلول های بدنی تولید شیر

- *418/4 *444/4  - -  - - 

2/4 - -  *425/4 234/4  *423/4 811/4 

25/4 - -  *422/4 111/4  *413/4 811/4 

1/4 - -  *444/4 814/4  *421/4 144/4 

15/4 - -  *423/4 225/4  *424/4 32/4 

3/4 - -  *441/4 141/4  *425/4 221/4 

 (.>45/4pدرصد ) 5داری در سطح دهنده معنینشان *
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آمده  دست ههای اصلاحی ب برای مقایسه صحت ارزش

آزمون  Pهای هاپلوتایپی، مقادیر  ها و بلوکSNPبا 

هتلینگ محاسبه گردید. برای هر دو صفت مورد مطالعه، 

که مقدار  استفاده شد تنها درصورتی GBLUPکه از  زمانی

2آماره 
r های هاپلوتایپی  ل بلوکمورد استفاده برای تشکی

ها SNPهای هاپلوتایپی نسبت به  بود بلوک 2/0بالاتر از 

های  که وقتی از بلوک داری نشان داد. درحالی تفاوت معنی

نشده استفاده  بندی های بلوکSNPهمراه  هاپلوتایپی به

های بدنی  که برای صفت امتیاز سلول رغم این علی .گردید

2ر برخی سطوح شده تنها د های مشاهده تفاوت
r دار  معنی

سطوح  اکثربود، ولی برای صفت تولید شیر این تفاوت در 
2

r  (.6معنی دار بود )جدول 

استفاده شد  Bکه از روش آماری بیز  در مقابل، زمانی

مشابهی با روش  برای صفت تولید شیر نتایج نسبتاً

GBLUP های  دست آمد ولی برای صفت امتیاز سلول هب

ها و SNPداری بین استفاده از  معنیبدنی تفاوت 

2های هاپلوتایپی در سطوح مختلف  بلوک
r  مشاهده

 .(5نگردید )جدول 

 

های هاپلوتایپی با  ها و بلوکSNPآمده با  دست های اصلاحی به منظور مقایسه صحت ارزش هتلینگ به tآزمون  P. مقادیر 5جدول 

 GBLUPاستفاده از روش 

 r2 آماره
 نشده بندی های بلوکSNPهای هاپلوتایپی و  بلوک  های هاپلوتایپی بلوک

 های بدنی امتیاز سلول تولید شیر  های بدنی امتیاز سلول تولید شیر

2/4 211/4 382/4  *43/4 428/4 

25/4 218/4 223/4  481/4 *431/4 

1/4 *445/4 425/4  423/4 241/4 

15/4 *441/4 
*442/4  *442/4 *431/4 

3/4 *45/4 
*441/4  *432/4 221/4 

 (.>45/4pدرصد ) 5داری در سطح دهنده معنینشان *

 

های هاپلوتایپی با  ها و بلوکSNPآمده با  دست های اصلاحی به منظور مقایسه صحت ارزش هتلینگ به tآزمون  P. مقادیر 2جدول 

 Bاستفاده از روش بیز 

 r2 آماره
 نشده بندی های بلوکSNPهای هاپلوتایپی و  بلوک  های هاپلوتایپی بلوک

 های بدنی امتیاز سلول تولید شیر  های بدنی امتیاز سلول تولید شیر

2/4 485/4 112/4  *44/4 582/4 

25/4 *443/4 832/4  482/4 243/4 

1/4 *418/4 115/4  411/4 151/4 

15/4 *441/4 121/4  458/4 188/4 

3/4 *434/4 131/4  455/4 814/4 

 (.>45/4pدرصد ) 5داری در سطح دهنده معنی* نشان
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 روی آمده در این مطالعه با نتایجی که بر دست نتایج به

اسکاندیناوی  کشورهای هلشتاین گاوهای جمعیت

مطابقت  [5] گزارش شد (فنلاند و سوئد نروژ، )دانمارک،

 از استفاده داشت. در مطالعه مذکور، نشان داده شد که

افزایش  ها باعثSNPجای به هاپلوتایپی های بلوک

بینی ارزش اصلاحی ژنومی  پیش صحت داری در معنی

شیر که دارای معماری ژنتیکی و  صفت پروتئین برای

شود،  ری مشابه صفت تولید شیر است میپذی وراثت

پذیری  که برای صفت ورم پستان که دارای وراثت درحالی

 های بلوک داری بین استفاده از پایینی است تفاوت معنی

 ها مشاهده نگردیده است. SNPهاپلوتایپی در مقایسه با

آمده نشان داد که  دست های اصلاحی به صحت ارزش

بالایی دارند )صفت تولید پذیری  برای صفاتی که وراثت

=3/0شیر با 
2

hجای  های هاپلوتایپی به ( استفاده از بلوک

SNPها شود.  بینی تواند باعث افزایش صحت پیش ها می

پذیری پایین )صفت امتیاز  در مقابل برای صفات با وراثت

=41/0های بدنی با  سلول
2

h تفاوت چندانی بین استفاده )

ها مشاهده نگردید. با SNPهای هاپلوتایپی و  از بلوک

شده در این  که اطلاعات فنوتیپی استفاده توجه به این

ها برای صفت  بینی بود بهبود پیش DRPصورت  مطالعه، به

شده  های استفاده توان به صحت بالای داده تولید شیر را می

های بدنی  برای این صفت در مقایسه با صفت امتیاز سلول

هتلینگ استفاده شد  که از آزمون نسبت داد. هنگامی

های آماری و نوع متغیر  اختلافات مشاهده شده بین روش

شده به لحاظ آماری تأیید شد و برای صفت تولید  استفاده

ها در هر SNPجای  هابه شیر، برتری استفاده از بلوک

های بدنی  سناریو ثابت شد ولی برای صفت امتیاز سلول

2که مقدار آماره  تنها درصورتی
r فاده برای تشکیل مورداست

های هاپلوتایپی نسبت به  بود بلوک 2/0ها بالاتر از  بلوک

SNPداری نشان دادند. ها تفاوت معنی 

صورت  های هاپلوتایپی را به بلوک گران برخی پژوهش

مشخص برای هر هاپلوتایپ  SNPطول ثابت با تعداد 

صورت تعداد مشخصی  اند که این طول ثابت به تعریف کرده

SNP دهند  در کنار هم که تشکیل یک بلوک هاپلوتایپی را می

برای  گران . برخی دیگر از پژوهش[22، 3] شود  تعریف می

جایگاه ژنی پشت سر هم تنها اولین  40تعریف بلوک، از بین 

 اند ها را تعریف کرده جایگاه ژنی را در نظر گرفته و بلوک

این نگرانی  های هاپلوتایپی بلوکتعریف  که در حالیدر. [41]

ممکن است منجر  های هاپلوتایپی بلوکوجود دارد که ایجاد 

ها را SNPکه  به افزایش تعداد متغیرها شود زیرا درصورتی

در این صورت تعداد  شودبندی  صورت تصادفی گروه به

  .یابد شدت افزایش  بهتواند  میمتغیرها 

  بلوک هربرای تشکیل  LDدر تحقیق حاضر از 

کاهش تعداد  علاوه برروش  هاپلوتایپی استفاده شد. این

نیز مده آ دست هباعث عدم کاهش اطلاعات ب رهایمتغ

 هاSNPبین  LDمقدار  با تعریف حداقل .[1]شود  می

بندی کرد که این  هایی دسته گروه درها را  توان آن می

 ،قوی نسبتاً LDدلیل وجود  هو بد ها طول ثابتی ندارن گروه

در مقایسه  هاپلوتایپی  بلوکازای هر  بهها  واریانتتعداد 

براساس تعداد ثابتی از  های هاپلوتایپی بلوککه  با زمانی

SNPصورت  به شوند، تعریف مینزدیک هم  یها

های  یافته و در نتیجه تعداد بلوکای کاهش  ملاحظه قابل

های ژنومی کاهش  هاپلوتایپی موردنیاز برای ارزیابی

براساس  LDبر  یمبتن یها بلوکعبارت دیگر،  . بهیابد می

. در شوند یم فینشانگرها تعر نیب ازیموردن LDحداقل 

و  یصورت متوال گروه از نشانگرها که به کیدر  واقع،

هر جفت  نیب LD زانیم اگر اند پشت سر هم قرار گرفته

صورت  نیدر ا ،مدنظر باشد LDنشانگر بالاتر از مقدار 

در نظر گرفته  بلوک هاپلوتایپی کیعنوان  گروه به نیا

 های نشانگرها در بلوک نیب LDوجود  لیدل شود. به یم

 عبارتی یا بهها SNPمربوط به  باتیتعداد ترک ی،پیهاپلوتا

توان  یم نیکم خواهد بود. بنابرا یپیهاپلوتا یها آللتعداد 
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 LDهای هاپلوتایپی مبتنی بر  بلوکاستنباط کرد که  نیچن

مورد استفاده  یرهایکاهش تعداد متغباعث تواند  می

 .شود ها  کننده در مدل ینیب شیعنوان پ به

2سطح مختلف آماره 6در مطالعه حاضر 
r  برای تشکیل

های آماری  شده و با روش های هاپلوتایپی ارزیابی بلوک

GBLUP  و بیزB  مقایسه شدند. نتایج نشان داد که سطح

2بهینه آماره 
r های هاپلوتایپی بستگی به  برای تشکیل بلوک

پذیری آن دارد ولی در مجموع،  نوع صفت و وراثت

2استفاده از آماره 
r های  جهت تشکیل بلوک 2/0تر از  بیش

های  تواند منجر به افزایش صحت ارزش هاپلوتایپی، می

پذیری  اصلاحی ژنومی در هر دو صفت )با وراثت

 ها شود. SNPه از متفاوت( در مقایسه با استفاد
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