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 21/05/1397 :تاریخ پذیرش مقاله   23/03/1397 تاریخ وصول مقاله:

 
 چکیده     

مختلف ژنومی با در نظر گرفتن جانهی جهت صفتی در سناریوهای -صفتی و چند-های تکاین تحقیق ارزیابی مدل از هدف

های ژنومی با تعداد متفاوت  ( بود. دادهG × Eژنوتیپ و محیط )بینی ژنومی و تشخیص وجود اثر متقابل برآورد صحت پیش

سازی  شبیه K50برای تراکم  ( = LD( و سطوح مختلف عدم تعادل پیوستگی )کم و زیاد900و  90های صفات کمی )جایگاه

( 2/2)نسخه  Flmputeافزار  درصد نشانگرها حذف و در مرحله بعد این نشانگرها از طریق نرم 90طور تصادفی  سپس بهشدند. 

بود. در همه سناریوهای  943/0و  976/0ترتیب  زیاد و کم به LDجانهی شدند. میانگین صحت جانهی در سناریوهای با 

، LDصحت ژنومی با کاهش سطح اصلی و جانهی مشاهده شد. های  شده تفاوت جزئی بین صحت ژنومی داده سازی شبیه

صفتی باعث افزایش  -صفتی نسبت به مدل تک-پذیری و همبستگی ژنتیکی بین صفات کاهش یافت. استفاده از مدل چندوراثت

های مختلف، در صورت وجود اثر متقابل محیط و ژنوتیپ نقش و همبستگی ژنتیکی بین محیط LDصحت ژنومی شد. سطح 

های  مهمی را ایفا کردند. لحاظ کردن اثر متقابل ژنوتیپ و محیط و تأثیر آن بر افزایش صحت ژنومی از یک طرف و جانهی تراشه

تواند راه حل  های ژنومی از طرف دیگر، می ینهبالا( جهت کاهش هز LDبا تراکم کم به تراکم زیاد )خصوصاً در سناریوهای با 

 خاب ژنومی باشد.مناسب و کاربردی جهت بهبود انت

 

 .صفتی، همبستگی ژنتیکی-حیوانی چند صحت جانهی، صحت ژنومی، عدم تعادل پیوستگی، مدل ها: کلیدواژه
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 مقدمه

گران باید ژنوتیپی را انتخاب کنند که در شرایط اصلاح

های دیگر عملکرد بهتری محیطی خاص نسبت به ژنوتیپ

نژادی،  های اصلاحعبارت دیگر در برنامه باشد. بهداشته 

( نیز مورد G × Eلازم است اثر متقابل ژنوتیپ و محیط )

افتد زمانی اتفاق می G × Eبررسی قرار گیرد. اثر متقابل 

طور  های متفاوت بههای مختلف در محیطکه ژنوتیپ

گیرند. وجود اثر متقابل به قرار نمی تأثیریکسان تحت 

های مختلف ناشی از نترل ژنتیکی صفات در محیطتفاوت ک

. مطالعات مختلفی در ]9[ همبستگی ژنتیکی وابسته است

انجام گرفته است و اثر  G × E زمینه بررسی اثر متقابل 

 ورش گاو شیریمتقابل قابل توجهی در صنعت پر

. همچنین گزارش شده ]13[تشخیص داده شده است 

تواند اثرات ف میهای مختلاست که یک ژن در محیط

تواند بروز عبارت دیگر می متفاوتی از خود نشان دهد و به

 .]2[های مختلف داشته باشد ژنتیکی متفاوتی در محیط

علاقه به  "اومیکس"های امروزه با پیشرفت فناوری

سمت تشریح معماری ژنتیکی صفات مهم تولیدی و 

اقتصادی بیشتر شده است. معماری ژنتیکی صفات از یک 

سری پارامترهایی تشکیل شده است که تنوع ژنتیکی 

کنند. این ها توجیه میصفت را در داخل و بین جمعیت

، مکان آنها روی ژنوم، توزیع QTLپارامترها شامل تعداد 

های ژنی، های ژنی، توزیع اثرات جایگاهفراوانی جایگاه

ها، در بین جایگاه (LD) الگوی عدم تعادل پیوستگی

 باشند.افزایشی، غالبیت و اپیستازی می مقدار اثرات

های مختلف شناخت معماری ژنتیکی کاربردهایی در زمینه

توان به درک بهتری از فرآیندهای عنوان مثال می دارد. به

های ژنتیکی بین جمعیتی تکاملی حفظ تنوع و تفاوت

هایی را شناسایی کرد که در افزایش تولید رسید و نیز ژن

های های خاصی مفید باشند. در سالاریو نیز درمان بیم

های های ژنتیکی مختلف با استفاده از دادهاخیر معماری

شده مورد بررسی قرار گرفته است که علاوه بر  سازیشبیه

های ژنتیکی مختلف، عوامل دیگری سازی معماریشبیه

توان به گذارند که میمی تأثیربینی نیز بر صحت پیش

های داد افراد و تعداد نسلپذیری صفت، تعوراثت

جمعیت مرجع و تأیید، نوع و تراکم نشانگرها، نوع صفت 

بینی مورد مطالعه و روش مورد استفاده برای پیش

 . ]20[اصلاحی ژنومی اشاره کرد  های ارزش

اگرچه صحت بالای ارزیابی ژنومی در برآورد 

بینی ژنومی  های اصلاحی مهمترین عامل در پیش ارزش

توان  های اقتصادی این امر را نمیا این حال جنبهباشد بمی

نادیده گرفت. در این راستا محققان سعی بر آن دارند تا 

 جانهیبا استفاده از راهکارهایی منطقی از جمله 

(Imputation) مدت  های گزاف ارزیابی ژنومی کوتاههزینه

های کم تراکم به تراکم بالا جانهی تراشه .را کاهش دهند

های اقتصادی  مساعدی در زمینه بهبود جنبهراهکار 

دهد  ژنومیک بوده است. این تکنیک به محقق اجازه می

یابی، برآورد قابل قبولی  های توالی علاوه بر کاهش هزینه

. مطالعات ]4[ بینی ژنومی نیز حاصل شود از صحت پیش

های ژنومی با صحت  در زمینه جانهی نشان داد که داده

ند سطوح مشابهی و معقولی از صحت توان جانهی بالا می

اند  های اصلی ایجاد کرده بینی ژنومی در قیاس با داده پیش

های کم تراکم به تراکم بالا با  . همچنین جانهی پنل ]10[

صرفه بودن، امکان  صحت بالای جانهی علاوه بر مقرون به

یابی ژنوم  انتخاب تعداد زیادی افراد جوان را برای توالی

و در جهت پیشبرد انتخاب ژنومی یک گام  افزایش داده

 .]7[شود  رو به جلو محسوب می

 × Gاخیر، برخی از مطالعات روی اثر متقابل  ۀدر ده

E ای اند که صرفاً با اطلاعات فنوتیپی و شجرهتمرکز کرده

. ]13[این اثر متقابل مورد بررسی قرار گرفته است 

که عوامل محیطی بر بروز ژنتیکی صفات تأثیرگذار  زمانی

باشند، وارد کردن اطلاعات ژنومی دقت و صحت انتخاب 
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. در دسترس بودن ]2[دهد حیوانات را افزایش می

اطلاعات ژنوتیپی به همراه اطلاعات فنوتیپی رکوردگیری 

صفتی مبتنی بر -چند های شده در طول زمان، اجرای مدل

سازد. با اجرای این چنین ز میسر میاطلاعات ژنومی را نی

های اصلاحی ژنومی حیوانات برای هایی، ارزشمدل

های مختلف برآورد خواهد شد. این نوع ها و مکانزمان

ندرت  های اصلاحی مخصوصاً برای صفاتی که بهارزش

گرهای محیطی که شوند و یا برای توصیفثبت می

دارای اهمیت باشد اطلاعاتی از آنها در فایل داده می

قیقات نشان دادند که ح. ت]15[بیشتری خواهد بود 

گاوهای نر نژاد هلشتاین در کشورهای مختلف ظهور 

فنوتیپی متفاوتی دارند و تفاوت بیان ژن در کشورهای 

های مختلف دهد محیط مذکور دیده شد که نشان می

بندی گذارند و تفاوت رتبهتأثیرات مختلفی بر ژنوتیپ می

ر در کشورهای تونس و لوکزامبورگ وجود دارد گاوهای ن

رطوبت -. همچنین گزارش شد که شاخص دما]13[

محاسبه شده برای مناطق مختلف ایران در ارتباط با مقدار 

تواند بر تولید شیر است و دما و رطوبت محیط می

 .]3[پارامترهای ژنتیکی تأثیرگذار باشد 

از  با وجود مطالعات ژنومی گسترده با استفاده

های ژنتیکی مختلف و شده با معماری سازیهای شبیه داده

ها با کمک های ژنومی آن بینی برآورد صحت پیش

های آماری متفاوت، مطالعات محدودی در بخش  روش

انجام گرفته است. با این حال  G × Eبررسی اثر متقابل 

اند در های اخیر انجام شده که توانستهتحقیقاتی در سال

های ژنومی ، دادهG × Eاثر متقابل بین  جهت بررسی

ها با  QTL. وقتی ]29و  17[سازی کنند مناسبی را شبیه

محیط اثر متقابلی داشته باشند، یک مدل با در نظر گرفتن 

G × E تواند توان تشخیص اثرات میQTL  را افزایش

. با ]17[بینی ژنومی را افزایش دهد دهد و صحت پیش

توجه به اینکه مطالعات ژنومی کمی در زمینه بررسی اثر 

-انجام گرفته است، لذا در این تحقیق، شبیه G × Eمتقابل 

صورتی انجام گرفته است که با تشکیل  سازی ژنومی به

مرجع و تأیید با دارا بودن ارتباط ژنتیکی  های جمعیت

و  G × Eهای مختلف بتوان اثر متقابل لازم در محیط

های مختلف را منعکس فاوت بیان ژنتیکی در محیطت

های بینیدر نتیجه برای پی بردن به صحت پیش .گردد

ژنومی ساختارهای جمعیتی مختلف، سناریوهای مختلفی 

 سازی شد.های ژنتیکی شبیهاز معماری

 

 ها مواد و روش

( 1/1)نسخه  QMSimافزار  ها با استفاده از نرم جمعیت

 1540. ابتدا یک جمعیت اولیه ]21[ شدندسازی  شبیه

شد. سپس این جمعیت سازی  شبیهنسل  1000ی طی رأس

سازی و  پایین و بالا شبیه LDپایه در دو مسیر جهت تولید 

نسل دیگر  100تکثیر یافت. در مسیر اول، جمعیت اولیه 

پایین LD ( تکثیر یافت و جمعیتی با 1100)تا نسل 

د افراد جمعیت اولیه از سازی شد. در مسیر دوم، تعدا شبیه

در نسل  رأس 154طریق ایجاد یک گلوگاه ژنتیکی به 

( رأس 154تعداد افراد ) نیسپس اکاهش یافت.  1050

و به تعداد  افتهی ری( تکث1100)تا نسل  گرینسل د 50 یبرا

. برای برگشت داده شدند رأس 1540یعنیخود  هیاول

( رأس 1540یید، همه افراد )أایجاد جمعیت مرجع و ت

آخرین نسل جمعیت پایه برای تولید مثل در جمعیت 

 رأس 40حاضر مورد استفاده قرار گرفتند که در این بین 

 ۀنسبت نر به ماد ۀکنند نر در نظر گرفته شد تا منعکس

های گاو شیری باشد تا بتوان اثر تکنیک موجود در گله

 تلقیح مصنوعی بر نسبت نر به ماده را تقلید کرد.

نسل دیگر  10تلاقی تصادفی بود و برای  نوع سیستم

حیوانات برابر  ۀجمعیت تکثیر شد. شانس تلاقی در هم

)در هر دوجنس( و یک فرزند برای هر زایش در نظر 

و  80ترتیب  گرفته شد. درصد جایگزینی برای نر و ماده به
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درصد در نظر گرفته شد. انتخاب حیوانات برتر برای  20

حی صورت گرفت. نسل بعد براساس ارزش اصلا

صورت فواصل یکسان  صورت دو آللی و به نشانگرها به

مورگان  سانتی 100جفت کروموزوم به طول  30در بین 

نشانگر برای  1667ازای هر کروموزوم  توزیع شدند. به

 QTL (90سازی شد. دو سطح مختلف   شبیه K50های  پنل

صورت تصادفی در طول  سازی شد که به ( شبیه900و 

: 1شدند. در مجموع چهار سناریو )سناریو  ها توزیع  زمکرومو

 QTL 900: تعداد 2؛ سناریو LDسطح بالا  - QTL 90تعداد 

سطح پایین  - QTL 90: تعداد 3؛ سناریو LDسطح بالا  -

LD 900: تعداد 4؛ سناریو QTL -  سطح پایینLD در )

تحقیق حاضر شبیه سازی شد. نرخ جهش برای نشانگرها 

فرض شد.  5/2×10-5در هر جایگاه و در هر نسل ها QTL و 

و توزیع اثرات  5/0فراوانی آللی اولیه برای نشانگرها 

QTL شد. در هر نسل و هر جایگاه کل میزان  ها، گاما فرض

  (.1توجیح شد )جدول  QTLواریانس افزایشی توسط 

 

 شده سازیژنومی شبیه. ساختار شجره و معماری 1جدول 

 عدم تعادل پیوستگی پایین عدم تعادل پیوستگی بالا  ساختار جمعیت 

    جمعیت اولیه 

 1000(1540) 1000(1540)  فاز اول تعداد نسل )تعداد افراد(

 خیر بله  گلوگاه

 50( 1540) 50( 154)  فاز دوم تعداد نسل )تعداد افراد(

 100( 1540) 100( 1540)  افراد(فاز سوم تعداد نسل )تعداد 

 1540  تعداد حیوانات در نسل آخر 

   جمعیت اخیر 

 40  تعداد نرهای در نسل اخیر 

 1500  ها در نسل اخیر  تعداد ماده

 10  1100تعداد تکثیری جمعیت اخیر بعد از نسل 

 1  تعداد نتایج به ازای هر زایش 

 5/0  احتمال نر بودن نتاج 

 ارزش اصلاحی/ تصادفی  آمیزش  انتخاب / طرح 

 %80  نرخ جایگزینی برای نرها 

 %20  ها نرخ جایگزینی برای ماده

 سن بالا حیوان و ارزش اصلاحی پایین  معیار حذف

   ژنوم 

 30  تعداد کروموزوم 

 100  طول هر کروموزوم )سانتی مورگان( 

 30 یا 3  به ازای هر کروموزوم  QTLتعداد 

 (4/0گاما )  QTLهای اثر آلل

 1667  تعداد نشانگر به ازای هر کروموزوم 

 5/2 ×5-10  ها QTLنرخ جهش در نشانگر و 
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)نسخه  PreGSf90 ۀکنترل کیفی با استفاده از برنام

. نشانگرهایی که حداقل فراوانی ]1[( انجام گرفت 2002

سازی  بعد از شبیه حذف گردید. ،داشتند 01/0آللی کمتر 

برداری  ، با استفاده از کپیK50  های اصلی با تراکم جمعیت

ها، جهت ایجاد جمعیت جانهی با  از نسخه اصلی داده

طور تصادفی اقدام  و به Rافزار نویسی در نرم کمک برنامه

درصد نشانگرها آخرین نسل جمعیت پایه   90به حذف 

)نسخه  Flmpute ۀمرحله بعدی از طریق برنامنموده و در 

شده از طریق  بینی نقاط گم ( اقدام به جانهی و پیش2/2

. در ]22[های برپایه جمعیت شد  روابط فامیلی و الگوریتم

نتیجه دو سری داده اصلی و جانهی شده برای ارزیابی 

مراحل تحقیق استفاده شد. صحت جانهی از طریق 

و جانهی برای نشانگرها برای های اصلی  همبستگی داده

شده مورد ارزیابی قرار  سازی سناریوهای مختلف شبیه

 گرفت.  

سازی ساختار دادهای ایجادشده، با  در راستای شبیه

های ، تغییرات در فایلRافزار  استفاده از کدنویسی در نرم

( اعمال گردید. 1/1)نسخه  QMSimافزار خروجی نرم

قرار گرفته در نسل  هایوگا دخترانژنوتیپ مربوط به 

اخیر )آخرین نسل( برای آنالیز ژنومی مورد استفاده قرار 

 10گرفت و فایل شجره شامل کل حیوانات موجود در 

موجود در فایل ژنوتیپ،  هایگاو دختراننسل اخیر بود. 

طور  ( به900یا  90ها ) QTLرأس گاو نر بودند.  40نتاج 

ی بعد، در مرحلهتصادفی در پنج گروه قرار گرفتند و 

-های یک تا سه، دو تا چهار و سه تا پنج در محیطگروه

ها های یک، دو و سه قرار گرفتند تا صرفاً در این محیط

بیان شوند. این کار برای تقلید بیان ژنی متفاوت در سه 

های علت همپوشانی گروه محیط مختلف انجام گرفت. به

 QTLیکی بین های مختلف، همبستگی ژنت ها در محیط

 ایجاد گردید.   های مختلف محیط

( حیوانات در هر TBVهای اصلاحی واقعی )ارزش

های هر حیوان در محیط QTL محیط از طریق جمع اثرات 

 ۀمدنظر محاسبه شد و با اضافه کردن اثر باقیماند

، فنوتیپ حیوانات TBVشده از توزیع نرمال به  گیری نمونه

پذیری صفت مدنظر ثت، وراتولید شد. برای سه محیط

در نظر گرفته شد.  30/0و  2/0، 10/0ترتیب برابر با  به

طور تصادفی به سه محیط  به نسل آخرگاو  رأس 750

مختلف تخصیص داده شدند که در واقع در هر محیط 

دار قرار گرفت. با توجه به این دحیوان رکور 250حدود 

طور متوسط  معیار تشکیل جمعیت، برای هر گاو نر به

نتاج در هر محیط تخصیص داده شد. با محاسبه  25/6

های اصلاحی واقعی حیوانات در همبستگی بین ارزش

-های مختلف، همبستگی ژنتیکی صفات در محیطمحیط

های مختلف محاسبه شد و همچنین از میانگین رکورد 

های مختلف، همبستگی فنوتیپی ازای هر نر در محیط به

 (. 2لف محاسبه شد )جدول های مختبین محیط

 

پذیری )قطری( و همبستگی ژنتیکی )بالا . وراثت2جدول 

قطری( و فنوتیپی )پایین قطری(  و انحراف معیار آنها 

 )داخل پرانتز( برای سه محیط

 سه دو یک محیط 

 47/0( 11/0) 79/0( 04/0) 1/0 (1/0پذیری  یک )وراثت

 59/0( 07/0) 2/0 36/0( 13/0) (2/0پذیری  دو )وراثت

 3/0 29/0( 15/0) 25/0( 17/0) (3/0پذیری  سه )وراثت

 

صفتی برای آنالیز رکوردهای موجود  -مدل حیوانی سه

های در سه محیط با در نظر گرفتن این مورد که فنوتیپ

عنوان صفات  های مختلف بهشده در محیط گیریاندازه

 ژنومیمورد استفاده قرار گرفت. مدل ] 7[همبسته هستند 

 :]15[صورت زیر در نظر گرفته شد  ( به1صفتی )رابطه -سه
 

(1 )[

𝑦
1

⋮

𝑦
3

] = [

𝐼1 0 0

0 ⋱ 0

0 0 𝐼3

] [

𝜇
1

⋮

𝜇
3

] + [

𝑍1 0 0

0 ⋱ 0

0 0 𝑍3

] [

𝑔
1

⋮

𝑔
3

] + [

𝑒1

⋮

𝑒3

] 
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 iاُم )i، مشاهدات مربوط به صفت yi: که در این مدل

، میانگین صفت µi، ماتریس واحد؛ Iiبرابر با یک تا سه(؛ 

i اُم؛Zi ماتریس طرح برای اثر ،gi ؛giهای ، بردار ارزش

( و GEBVاُم )iاصلاحی ژنومی برای حیوانات در محیط 

ei، باشد. در این مدل نیز بردار اثرات باقیمانده تصادفی می

 (: 4و  3، 2نظر گرفته شد )رابطه فرضیات زیر در 

(2) 
gi~𝑁(0, 𝑯 ⊗ 𝐓), ei~𝑁(0, 𝐈 ⊗ 𝐑) 

(3) 
𝐓 = [

𝜎𝑔1
2 𝜎𝑔12 𝜎𝑔13

𝜎𝑔21 𝜎𝑔2
2 𝜎𝑔23

𝜎𝑔31 𝜎𝑔32 𝜎𝑔3
2

] 

(4) 
R = [

𝜎𝑒1
2 0 0

0 𝜎𝑔2
2 0

0 0 𝜎𝑔3
2

]   

کننده بینیای بهترین پیشیمرحله در مدل ژنومی تک

یک ماتریسی متشکل از ماتریس  Hنااُریب خطی، ماتریس 

( و ماتریس روابط ژنومی Aای )روابط خویشاوندی شجره

(Gمی ) باشد که شامل حیوانات ژنوتایپینگ نشده نیز

 -های واریانسترتیب ماتریس به Rو  Tاست و 

اریانس برای اثرات ژنتیک افزایشی و باقیمانده برای وکو

( 5)رابطه  Hسه صفت مختلف هستند. معکوس ماتریس 

 صورت زیر تعریف شد:  به( 6)رابطه  Gماتریس و 

(5) 𝐇−𝟏 = 𝐀−𝟏 + [
𝟎 𝟎
𝟎 𝐆−𝟏 − 𝐀𝟐𝟐

−𝟏]  𝑮∗

=  
𝒁𝒁′

2 × ∑ 𝑝𝑘(1 − 𝑝𝑘)𝑚
𝑘=1

 

 

برابر با  Mو ماتریس  Z= (M-2pk) جا، که در این

حداقل  pk( است و mتعداد حیوانات در تعداد نشانگر )

باشد. با توجه به اینکه ابعاد  می SNPاُمین kفراوانی آللی 

Gماتریس 
برابر با ابعاد ماتریس روابط خویشاوندی  *

( است. نسبتی از ماتریس A22حیوانات ژنوتایپینگ شده )

A22  در فرمول محاسباتی ماتریس روابط خویشاوندی قرار

 گرفت تا بتوان ماتریس معکوس تشکیل داد: 

(6) 𝐆 = 0.95 × 𝑮∗ + 0.05 × 𝐀𝟐𝟐 

دست  نتایجی که از این طریق از مدل سه صفتی به

ی تصف آمده از مدل حیوانی تک دست با نتایج به آمد،

صفتی به این صورت  مقایسه شد. در مدل حیوانی تک

های رکوردهای موجود در محیط ۀفرض شد که هم

صفتی  عنوان یک صفت هستند. برای مدل تک مختلف به

صفتی در نظر  ساختار مدل و فرضیات مشابهی با مدل سه

ثابت برای مشخص  گرفته شد با این تفاوت که یک اثر

های مختلف در مدل قرار گرفت. آنالیزهای کردن محیط

( انجام 2002)نسخه  AIREMLF90 ۀژنومی با برنام

گرفت که در این برنامه از الگوریتم اطلاعات متوسط 

(AI( در روش حداکثر درستنمایی محدودشده )REML )

 GEBVو  TBVهمبستگی بین شود. استفاده می

های اصلی و جانهی برای جمعیت  ادهبرآوردشده برای د

عنوان معیار ارزیابی  های مختلف، بهیید از طریق مدلأت

ها با استفاده از ارزیابی. صحت مورد استفاده قرار گرفت

سازی برای هر سناریو انجام گرفت و تکرار شبیه 10

های ژنومی برای بینیمیانگین و انحراف معیار صحت پیش

 رش شد.هر یک از سناریوها گزا

 

 نتایج

میانگین صحت جانهی برای هریک از  3جدول 

های  شده از طریق همبستگی داده سازی سناریوهای شبیه

درصد( را نشان  90اصلی و جانهی )با نرخ حذف 

اریوهای ندهد. با توجه به نتایج صحت جانهی برای س می

پایین بود و میانگین  LDبالا بیشتر از سناریوهای با  LDبا 

بالا و پایین  LDهی برای سناریوهای با صحت جان

بود. بیشترین و کمترین میزان  943/0و  976/0ترتیب   به

ترتیب برای سناریوی با تعداد بالای  صحت جانهی به

QTL  وLD پذیری بالا( و  در محیط سوم )با وراثت

در محیط اول )با  LDو  QTLسناریوی با سطح پایین 
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طورکلی دامنه تغییرات  هب پذیری پایین( مشاهده شد. وراثت

 بود. 979/0تا  939/0میانگین صحت جانهی در بازه بین 

 

در سناریوهای  )انحراف معیار(. صحت جانهی 3جدول 

درصد حذف نشانگرها برای حیوانات موجود  90مختلف با 

 در سه محیط مختلف

سطح  -QTL 900: تعداد 2؛ سناریو LDسطح بالا  -QTL 90: تعداد 1سناریو 

 QTL: تعداد 4؛ سناریو LDسطح پایین  -QTL 90: تعداد 3؛ سناریو LDبالا 

 .LDسطح پایین  -900

 

عنوان  های مختلف بهبا در نظر گرفتن صفت در محیط

های اصلاحی ژنومی برای حیوانات یک صفت، ارزش

دارای رکوردهای فنوتیپی و ژنوتیپی با استفاده از مدل 

بینی شد که صفتی برای سناریوهای مختلف پیش-تک

وهای مختلف در بینی ژنومی برای سناریصحت پیش

های طورکلی، صحت گزارش شده است. به 4جدول 

 LDپذیری و های اصلاحی ژنومی با افزایش وراثتارزش

برای  GEBVبیشتر شد. از طرفی، صحت ارزیابی 

سناریوهای اصلی بیشتر از صحت ارزیابی سناریوهای 

طورکلی حساسیت صحت ژنومی  جانهی بود. به

بالا به تغییرات  LDپایین نسبت به  LDسناریوهای با 

به  90از  QTLتراکم نشانگری بیشتر بود. افزایش تعداد 

بر صحت ارزیابی در برخی  اثر بسیار جزئی،  900

های مختلف، سناریوهای نشان داد. با در نظر گرفتن محیط

پایین با جانهی  QTLپایین و تراکم  LDسناریوی دارای 

 بینی را داشت. ترین صحت پیش نشانگرها کم

 

های ژنومی برای بینی. صحت )انحراف معیار( پیش4جدول 

حیوانات موجود در سه محیط مختلف با استفاده از مدل 

 صفتی -حیوانی تک

سطح  -QTL 900: تعداد 2؛ سناریو LDسطح بالا  -QTL 90: تعداد 1سناریو 

 QTL: تعداد 4؛ سناریو LDسطح پایین  -QTL 90: تعداد 3؛ سناریو LDبالا 

 .LDسطح پایین  -900

 

های مختلف که رکورد حیوانات در محیط زمانی

عنوان صفات مختلف در نظر گرفته شد، مدل حیوانی  به

صفتی مورد استفاده قرار گرفت و نتایج آن در -ژنومی سه

-ارائه شده است. در مقایسه با مدل حیوانی تک 5جدول 

های اصلاحی ژنومی برآوردشده صفتی، صحت ارزش

سناریوها در هر سه  ۀصفتی برای هم-توسط مدل سه

بینی با در لی، صحت پیشطورک محیط افزایش داشت. به

نشان  محسوسیپایین در ژنوم، کاهش  LDنظر گرفتن 

صفتی در مدل حیوانی با اثر متقابل، -داد. همانند آنالیز تک

پایین نسبت  LDحساسیت صحت ژنومی سناریوهای با 

بالا به تغییرات تراکم نشانگری بیشتر بود. همچنین  LDبه 

برای  QTLیین پذیری بالا، تعداد پاصفات با وراثت

بینی بالایی بودند. های اصلی دارای صحت پیش داده

سناریوهای مربوط به محیط سوم که  ۀبنابراین، برای هم

( بود، بالاترین میزان 30/0پذیری )دارای بیشترین وراثت

 دست آمد.  به GEBVبینی صحت پیش

 سناریو
 صحت جانهی

1/0h2= 2/0h2= 3/0h2= 

1 (012/0)975/0 (011/0)978/0 (012/0)974/0 

2 (010/0)976/0 (012/0)972/0 (010/0)979/0 

3 (013/0)939/0 (012/0)943/0 (012/0)942/0 

4 (013/0)946/0 (011/0)942/0 (012/0)945/0 

 پذیری(محیط )وراثت 

 3( 30/0) 2( 20/0) 1( 10/0)  نوع داده سناریو 

 536/0(03/0) 539/0(02/0) 514/0(06/0)  جانهی 1

 580/0(02/0) 560/0(04/0) 538/0(03/0)  اصلی 1

 508/0(05/0) 504/0(05/0) 487/0(06/0)  جانهی 2

 548/0(07/0) 546/0(05/0) 512/0(05/0)  اصلی 2

 439/0(06/0) 431/0(03/0) 411/0(04/0)  جانهی 3

 476/0(04/0) 479/0(048/0) 456/0(029/0)  اصلی 3

 446/0(06/0) 429/0(03/0) 389/0(04/0)  جانهی 4

 516/0(06/0) 511/0(03/0) 501/0(05/0)  اصلی 4
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های ژنومی برای بینی. صحت )انحراف معیار( پیش5جدول 

ود در سه محیط مختلف با استفاده از مدل حیوانات موج

 صفتی -حیوانی سه

سطح  -QTL 900: تعداد 2؛ سناریو LDسطح بالا  -QTL 90: تعداد 1سناریو 

 QTL: تعداد 4؛ سناریو LDسطح پایین  -QTL 90: تعداد 3؛ سناریو LDبالا 

 .LDسطح پایین  -900

 

 بحث

در این تحقیق، جانهی با صحت بالا برای سناریوهای با 

LD  ( و سناریوهای با 979/0تا  972/0بالا )دامنهLD 

( مشاهده شد. با توجه به این 946/0تا  939/0پایین )دامنه 

جمعیت از  مؤثرنوع معماری ژنومی و اندازه که 

مطالعات .  ]26[است بر صحت جانهی  مؤثرفاکتورهای 

نشان دادند که صحت پایین جانهی در برخی از مناطق 

( به ماهیت ژنوم و سطح بسیار پایین 6/0ژنوم )کمتراز 

LD  مطالعات اخیر .]25[در این مناطق بستگی داشت 

 مؤثرنشان داد که تفاوت در معماری ژنومی و اندازه 

به  K5بر صحت جانهی در تراشه  مؤثرجمعیت از عوامل 

K50  گزارش کردند که  ]24[. سایر مطالعات ]26[است

تواند منجر های با تراکم بسیار بالا می به تراشه K3جانهی 

. گزارشات در مورد شودقبولی از صحت  به نتایج قابل

از  LDنشان دادند که میزان  ]19[گاوهای هلشتاین آلمان 

 باشند. بر صحت جانهی می مؤثرمهمترین فاکتورهای 

در این تحقیق، تعداد متفاوتی از نشانگرها در 

سناریوهای مختلف استفاده شدند با این حال تفاوت 

و  k50های  بینی ژنومی دادهبین صحت پیشمحسوسی 

میزان صحت جانهی بالا بود  هنگامی که جانهی خصوصاً

 ]19[بالا( مشاهده نشد. مطالعات  LD)در سناریوهای با 

های با و  های آماری با استفاده از داده در ارزیابی مدل

بینی  اند که توانایی پیش بدون جانهی به این نتیجه رسیده

ود بخشیده و ژنومی هنگام استفاده از جانهی ژنوتیپ بهب

های  ها در برنامه این استراتژی را جهت کاهش هزینه

اند. نتایج در مورد گاوهای  انتخاب ژنومی توصیه نموده

جرسی نشان داد که جانهی یک تراشه با تراکم پایین به 

هنگامی که صحت جانهی بالا باشد منجر به  k50تراشه 

 بهبود صحت ژنومی خواهد شد. در نتیجه توجه ویژه به

صحت جانهی در مطالعات ژنومی بسیار حائز اهمیت 

. در مطالعه حاضر با توجه به صحت ]27[خواهد بود 

بالا و به طبع آن عدم  LDبالای جانهی در سناریوهای با 

های جانهی و اصلی، استفاده از  در داده اختلاف محسوس

 صرفه بود. جانهی امری اقتصادی و مقرون به

 50و  75با نرخ جانهی مطالعات روی جمعیت موش 

را به همراه  98/0و  94/0ترتیب صحت جانهی  درصد به

های  های جانهی نسبت به داده داشت، و استفاده از داده

اصلی، صرفه اقتصادی را به همراه داشت با این حال 

شود و  بینی ژنومی نمی همیشه جانهی منجر به بهبود پیش

ارتباط بین  شایستگی جانهی ژنوتیپ را وابسته به درجه

جمعیت تست و مرجع، تعداد نشانگرها، معماری ژنومی 

بینی اثرات نشانگرها  صفت و نوع روش آماری در پیش

های  بینی ارزش . همچنین کاهش صحت پیش]10[ دانستند

 88های جانهی )با نرخ حذف  اصلاحی ژنومی داده

های واقعی با استفاده از مدل بیز  درصد( نسبت به داده

نشان  ]18[. تحقیقات دیگر ]7[گزارش شد  06/0 حدود

تواند اثر مبهمی بر صحت داد که افزایش تعداد نشانگر می

 پذیری(محیط )وراثت 

 3( 30/0) 2( 2/0) 1( 10/0)  نوع داده سناریو 

 648/0(02/0) 621/0(04/0) 536/0(04/0)  جانهی 1

 671/0(03/0) 633/0(03/0) 562/0(04/0)  اصلی 1

 534/0(04/0) 588/0(04/0) 511/0(03/0)  جانهی 2

 677/0(05/0) 603/0(03/0) 529/0(04/0)  اصلی 2

 545/0(03/0) 542/0(04/0) 461/0(03/0)  جانهی 3

 603/0(02/0) 576/0(02/0) 508/0(03/0)  اصلی 3

 549/0(04/0) 515/0(06/0) 452/0(04/0)  جانهی 4

 614/0(04/0) 571/0(04/0) 514/0(03/0)  اصلی 4
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بینی ژنومی داشته باشد. زیرا تعداد بیشتر نشانگر برای پیش

خطی و نتایج  تواند اثر همتعداد خاصی از فنوتیپ، می

حال، زمانی که تراکم  متفاوت به همراه داشته باشد. با این

بینی ژنومی بیشتر شود صحت پیشنگر دو برابر مینشا

 LDکه تراکم نشانگری بالا باعث افزایش  طوری شود، بهمی

شود و در نتیجه تعداد نشانگر می QTLبین نشانگر و 

تواند نسبت بالاتری از واریانس ژنتیکی صفت بیشتر می

طورکلی عدم اختلاف  . به]11[کند ه مدنظر را توجی

بینی ژنومی برای های پیشصحت میانگین محسوس

اصلی نسبت به سناریوهای جانهی، در  K50سناریوهای 

 راستای اهداف اقتصادی تحقیقات اخیر بود. 

معماری ژنتیکی بر  تأثیرمطالعات زیادی در مورد 

و به این نتیجه  انجام شدهای ژنومی بینیصحت پیش

های QTL برای تعداد  GBLUPاند که روش رسیده

دهد. اما های یکسانی را نتیجه میبینیصحت پیشمختلف 

که از روش بیزی استفاده شود بیشترین صحت  زمانی

ارزیابی به دلیل توزیع محدود واریانس ژنتیکی بر تعداد 

های کمتری صفت  QTLبرای حالتی بود که  QTLزیادی 

 QTLکنند و با افزایش تعداد مورد علاقه را کنترل می

. همچنین ]28[بینی ژنومی کاهش یافت صحت پیش

برخی مطالعات گزارش کردند که در صورت استفاده از 

بینی داری بین صحت پیشمعنی تأثیر، GBLUPروش 

-های متفاوت مشاهده نمیQTL ژنومی حاصل از تعداد 

و  100برابر با  QTLکه تعداد  عنوان مثال، زمانی شود. به

ترتیب برابر با  ی بهبینی ژنومعدد بود، صحت پیش 1000

. با توجه به نتایج ]8[برآورد شد  38/0و  37/0

، REMLمبتنی بر روش  حاضرآمده در مطالعات  دست به

های ژنومی یکسانی بین سناریوهای با بینیصحت پیش

( برای هر دو سری داده 900و  90متفاوت ) QTLتعداد 

 دست آمد.   اصلی و جانهی به

پذیری صفت مورد ه وراثتاند کمطالعات نشان داده

عنوان یک فاکتور مهم در معماری ژنتیکی صفت،  نظر به

بینی ژنومی اثرگذار باشد. برای تواند بر صحت پیشمی

(، صحت 3/0پذیری متوسط )صفات تولیدی با وراثت

پذیری پایین  بینی بالاتری نسبت به صفات با وراثتپیش

بود  67/0و  41/0ترتیب برابر با  ( گزارش شد و به05/0)

مستقیم و قوی بین صحت  ۀوجود رابط ۀدهند که نشان

 ۀ. در مطالع]5[پذیری صفت است بینی و وراثتپیش

بینی سناریوهای اجراشده، صحت پیش ۀحاضر، در بین هم

های سوم به دلیل آمده برای محیط دست ژنومی به

ها بیشتر بود.  بالا  پذیری بالا نسبت به دیگر محیط وراثت

پذیری یعنی بیشتر بودن نسبت واریانس  ن وراثتبود

ژنتیکی به واریانس فنوتیپی و به معنای بیشتر بودن نقش 

های با بیان افزایشی در ایجاد پراکنش در صفت است  ژن

در شود.  تر تأثیرات نشانگرها مییحکه باعث برآورد صح

پذیری صفت بیشتر باشد، فنوتیپ فرد  نتیجه هرچه وراثت

تر بوده و در نتیجه اثر تیکی فرد نزدیکبه ارزش ژن

های اصلاحی ژنومی افراد  نشانگرها و به دنبال آن ارزش

 .]11[شود  بینی می تر پیشبه طور صحیح

مثبت در  تأثیراز طریق  LDدر این تحقیق افزایش 

در  تأثیردوم از طریق  ۀبرآورد صحت جانهی و در وحل

 تأثیرهای اصلاحی ژنومی بر صحت ژنومی  برآورد ارزش

قوی بین  LDدهد که وجود  ها نشان می گذار بود. بررسی

مجاور در بررسی مطالعات ژنوم انسان نقش  ینشانگرها

در بین  LDوجود . مطالعات اخیر ]16[ دنک ایفا میاساسی 

بینی  گذار در بهبود صحت پیشنشانگرها را عاملی تأثیر

نشان دادند ی عنوان کردند. آنها های اصلاحی ژنوم ارزش

منبع اصلی اطلاعات  QTLبین نشانگر و  LDکه وجود 

های  بینی ارزش ای در صحت پیش و نقش عمده بوده

 .]23[کنند  اصلاحی ژنومی ایفا می

-های حیوانی سه های بالاتر مدلبینیصحت پیش

 لحاظ کردندهد که صفتی نشان می-صفتی نسبت به تک
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صفتی نسبت به -در مدل حیوانی چند G × Eاثر متقابل 

صفتی، صحت ارزیابی را بهبود -مدل حیوانی تک

بینی صحت صفتی برای پیش-بخشد. مدل حیوانی چند می

ژنومی در مطالعات اخیر مورد استفاده قرار گرفته است. 

نتایج این تحقیقات نشان داد که هنگام استفاده از مدل 

زمان  طور هم صفتی اطلاعات بیشتری به-حیوانی چند

در  ،شودصفتی در نظر گرفته می-های تک نسبت به مدل

شود.  بینی ژنومی می نتیجه باعث افزایش صحت پیش

های ژنتیکی کلاسیک )بدون استفاده همانند فرآیند ارزیابی

تواند صحت صفتی می-های ژنومی(، مدل چنداز داده

ات زمان از اطلاع بینی ژنومی را از طریق استفاده همپیش

دیگری با  ۀ. در مطالع]6[صفات همبسته افزایش دهد 

عنوان عامل  گر محیطی بهیفیک توص لحاظ کردن

عنوان صفات  گذار بر فنوتیپ، صفات همبسته بهتأثیر

تکرارشده در زمان در نظر گرفته شدند و به این نتیجه 

ها اند که وقتی از اطلاعات رکوردها در تمام زمانرسیده

بینی بیشتری حاصل استفاده شود، صحت پیشها( )مکان

 .]29[شود می

های  پذیری در مدل مطالعات در مورد اثر وراثت

پذیری حیوانی مختلف نشان داد که برای صفات با وراثت

-(، در زمان استفاده از مدل حیوانی چند10/0پایین )

صفتی، صحت -صفتی نسبت به مدل حیوانی تک

. در ]14[کند ش پیدا میدرصد افزای 20بینی حدود  پیش

تواند در تشخیص اثر متقابل صفتی می-نتیجه، مدل چند

G × E های مختلف نیز برای صفات تولیدی در محیط

. استفاده از اطلاعات فنوتیپی ]15[کاربرد داشته باشد 

عنوان صفات متفاوت  های مختلف بهموجود در محیط

زات و شود که یکی از امتیادر نظر گرفته می همبسته

صفتی محسوب -کاربردهای مهم مدل حیوانی چند

تواند صحت صفتی می-شود و به این ترتیب، مدل چند می

ها اثر QTL . وقتی ]6[بینی ژنومی را افزایش دهد پیش

متقابلی با محیط داشته باشند، یک مدل با لحاظ کردن اثر 

را  QTLتواند توان تشخیص اثرات  می G × Eمتقابل 

تواند عملکرد بهتری صفتی می-مدل چند افزایش دهد و

 . ]17[داشته باشد 

برای بهبود عنوان معیاری مناسب  بههمبستگی ژنتیکی 

و  ]6و  1[صفتی -صحت ارزیابی ژنومی با مدل چند

مورد استفاده قرار گرفته است.  ]28[نژادی -های چندمدل

اند که صحت ارزیابی ژنومی ممکن است  آنها نشان داده

تحت  LDتوسط عواملی مثل روابط خویشاوندی و سطح 

تأثیر قرار گیرد. برای جمعیت مرجع شامل حیواناتی از 

صفتی -ها و کشورهای مختلف، مدل ژنومی چندمحیط

 قرار گرفتاستفاده  مورد G × Eبرای بررسی اثر متقابل 

ی ژنومی را افزایش بینتا از این طریق بتوان صحت پیش

. برای صفت تولید شیر در گاوهای شیری، ]15[داد 

همبستگی ژنتیکی برآورد شده در استرالیا و اکثر 

گزارش شده است  80/0شمالی حدود  ۀکشورهای نیمکر

و به دلیل وجود اثر متقابل بین کشور استرالیا و سایر  ]12[

اند که بهتر است رکوردهای کشورها، گزارش کرده

تیپی و ژنوتیپی نتاج گاوهای نر از سایر کشورها نیز در فنو

جمعیت مرجع قرار گیرند تا اریب احتمالی از طریق آنالیز 

 صفتی رفع گردد. -چند

شده در  سازیهای شبیهQTL در این تحقیق، اثرات 

های دیگر غیر صفر هایی برابر صفر بود اما در محیطمحیط

تواند در سطح می G × Eعبارت دیگر، اثر متقابل  بود. به

های مختلف( وجود داشته آللی )بیان متفاوت ژن در محیط

با محیط  QTLکه  و زمانی ]17[و مورد بررسی قرار گیرد 

در  G × Eدارای اثر متقابل است، مدل شامل اثر متقابل 

، دارای قدرت G × Eمقایسه با مدل بدون اثر متقابل 

ضی از خواهد بود. بع QTLبالاتری جهت تشخیص 

 QTL ها ممکن است در محیطی تشخیص داده شوند اما

در محیط دیگر شناسایی نشوند، یا اگر شناسایی شوند 
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دارای اثری متفاوت خواهند بود. بنابراین، مدل شامل اثر 

تواند بیان ژنی متفاوت و تنوع ژنتیکی می G × Eمتقابل 

های مختلف را به نحو بهتری تشخیص موجود در محیط

 دهد.

تایج تحقیق حاضر نشان داد که لحاظ کردن اثر ن

آن بر افزایش صحت ژنومی و  تأثیرو  G × Eمتقابل 

های های با شایستگی بالا برای محیطانتخاب ژنوتیپ

های با تراکم کم به  مختلف، از یک طرف و جانهی تراشه

بالا( جهت  LDدر سناریوهای با  )خصوصاً زیادتراکم 

تواند راه حل  ز طرف دیگر، میهای ژنومی ا کاهش هزینه

 مناسب و کاربردی جهت بهبود انتخاب ژنومی باشد.
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Abstract  
The objective of this study was to evaluate single-trait and multiple-trait animal models with considering imputation 

in simulated genomic data to estimate the accuracies of genomic prediction across various genomic scenarios and to 

detect genotype × environment (G × E) interaction. Genomic data were simulated to reflect variations in number of 

QTL (90 and 900) and linkage disequilibrium (LD = low and high) using 50K SNP panel. Afterwards, 90 percent of 

the markers randomly removed and imputation was performed using FImpute software (version 2.2). The average 

accuracy of imputation for scenarios with high and low LD was 0.976 and 0.943, respectively. In all scenarios, 

negligible difference on the genomic accuracies was evident, when original genotypes and imputed genotypes were 

compared. The genomic accuracy reduced with decreasing the LD, heritability and the genetic correlation among the 

traits. Comparing to single-trait animal model, using multiple-trait animal model increased genomic accuracy. The 

level of LD and genetic correlation across environments play important roles providing genotype × environment 
interaction exists. On the one hand, considering genotype × environment interaction and its effect on increasing of 

genomic accuracy and imputation of low to high density marker panels (especially high LD scenarios) to reduce of 

the cost of genomic evaluation on the other hand could be a suitable and practical approach to improve genomic 

selection application. 
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