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 چكیده 

طلاعات ، به همراه اDNA یدر حد توال یپیک، استفاده توأم از اطلاعات ژنوتیژنوم یابیدر اصلاح نژاد منظور از ارز     

کرده و  یوانات را رده بندی، حیپی، جهت آشکار شدن عملکرد فنوتیاز به زمان طولانیاست که بتوان بدون ن یپیفنوت

ت وارد مدل یا کواری یک عامل تصادفیک از نشانگرها به عنوان یک هر ینش ژنومیافراد مطلوب را انتخاب نمود. در گز

گردد. هدف از انتخاب ژنومی استفاده ینشانگرها برآورد م یش اصلاحافراد از مجموع ارز یشوند و ارزش اصلاح یم

از به صرف زمان و یاست، تا بتوان بدون ن یپیفنوت یهابه همراه داده DNA یدر سطح توال یپیژنوت یهاهمزمان از داده

اد یژنومی شامل تعداد زنش نمود. محدودیتهای انتخاب ینه را گزیبه یکرده و دامها یابیها را ارزاد دامیز یهانهیهز

 یبه دنبال طرح ها یدام ین دو مشکل در اکثر گونه هایباشد که انگ مییپینه بالای ژنوتایاز و هزیمورد ن ینشانگرها

 نگ بر طرف شده است.یپیژنوتا یشرفت در فناوریهمراه با پ SNPژنوم و شناخت حدود صدها هزار   یابی یتوال
                                                                                               

 دقت انتخاب ژنوم،، BLUPانتخاب ژنومیک، کلیدی: کلمات 

 

 مقدمه 

 یپیو عملکرد فنوت یااستفاده از اطلاعات شجره ین اصلاح نژاد همواره به دنبال بهبود راههایدامپروران و متخصص     

در راه  یشتریوانات به دست آورده و با سرعت بیح یکیژنت یاز ارزشها یترانند برآورد درستوانات بوده اند تا بتویح

نه اصلاح نژاد و با کاربرد یر در زمیچشمگ یشرفت هایر با پیند. در قرن اخیدن به اهداف اصلاح نژاد حرکت نمایرس

 یاز روشها یحاصل شده است. یک( IFM) یت ژن گاه با اثرات جزئینها یبر مدل ب یمبتن یک کمیژنت یهایتئور

( BLUP) یب خطیناار ینیش بین پیمورد استفاده قرار گرفته است، روش بهتر یعی( که به صورت وسIFMبر ) یمبتن

از  یهر صفت، برخ یبرا یهای ژنقابل توارث )ژنوم( و تعداد محدود جایگاه یکیماده ژنت یاست. اما وجود مقدار محدود

ن یا یمؤثر بر صفات کم یژن یبا شناخت مکانها یک مولکولیدانش ژنت1791کند. از سال  یرا نقض م (IFMات )یفرض

 . [1171]بهمرام و سید شریفی  اه را باز کرده استیجعبه س

( صورت گرفته است، اما استفاده از آن در MASانتخاب به کمک نشانگر ) یبرا یادیز یر تلاشهایسال اخ 11در      

نشان داده شد که  یانه ایرا یه سازیج شبی، بر اساس نتا1111ز نبوده است. در سال یت آمیوفقانتخاب دام ها چندان م

ک ( یکه در سراسر ژنوم پراکنده هستند )انتخاب ژنوم یادیز یهادام ها را بر اساس نشانگر یتوان ارزش اصلاح یم

ک بالاتر بوده و یبت به انتخاب کلاسک، نسیبرآورد شده حاصل از انتخاب ژنوم یاصلاح یهابرآورد کرد. صحت ارزش

  ییصرفه جو یاصلاح یبرنامه ها ینه هایدر هز %71هر سال دو برابر کرده و حدود  یرا به ازا یکیشرفت ژنتیزان پیم

 



 
   

  
 

 
 
 
 

1 
 
 

 

یي ، محیط زيست و امنیت غذا  اولین همايش ملي کشاورزی

 3131دانشگاه جیرفت اسفندماه  

 

 
کس( ین )اومینو یهایش است که فناوریدر پ یطولان یپ راهیپ به فنوتیدن از ژنوتیرس یکند، اما هنوز هم برا یم

پ یپ و فنوتین ژنوتیتواند در پر کردن شکاف ب یکس میکس و متابولومیکس ،پروتئومیپتومیکر،ترانس کسیمانند ژنوم

زان یم ،ی، انتخاب ژنومیریقات نشان داده اند که در صنعت گاوشیج تحقینتا. [Schaeffer, 2006] ار موثر باشندیبس

 یدرصد برا 11و  یدیصفات تول یدرصد برا 11ه ن به اندازین والدیانگیرا نسبت به م یاصلاح یهاارزش یابیصحت ارز

گر مانند ید یهادر گونه یاز انتخاب ژنوم یاستفاده عمل ین وجود برایش داده است. با ایافزا یپ و سلامتیصفات ت

 .[Schaeffer, 2006نه گزارش شود ]ین زمیقات در ایج تحقید منتظر ماند تا نتایور ،اسب و...بایگوسفند، بز، ط

، یصفات مهم اقتصاد ییرد، از جمله: شناساید مد نظر قرار گیار باین معیچند یانتخاب ژنوم یریاز بکارگقبل      

ت کاربرد در سطح مزرعه یب مقرون به صرفه، قابلین ژنوتییتع یهایت مرجع، انتخاب استراتژینه جمعین اندازه بهییتع

(، انتخاب به BLUPخاب وجود دارد: انتخاب رایج ). سه روش انتیکیشرفت ژنتینه و درآمد حاصل از پیزان هزیو م

از ژن  یچ شناختیه BLUPدر انتخاب به روش (. Genomic Selectionو انتخاب ژنومی ) (MASکمک نشانگر )

ژن با اثر کوچک بر صفات ما  یادیوه اثر آنها وجود ندارد و فقط فرض بر این است که تعداد زیمؤثر، مکان ژنها و ش یها

مؤثر بر صفت مورد نظر که همان ارزش  یمجموع ژنها یک اثر برای، یپیفنوت یهستند و با استفاده از داده هارگذار یتاث

 [.1931، فروتنی فر و همکارانشود]یانجام م یاصلاح ین ارزشهایشود و انتخاب بر اساس ا یاست، برآورد م یاصلاح

 

 انتخاب ژنومیک

به  یابیجهت دست یاز به زمان طولانیک سو نیط از یپ و محیو تقابل ژنوت واناتیح یپیط برعملکرد فنوتیر محیتاث     

بوده است. امروزه  یع به اهداف اصلاح نژادیسر یابیدر راه دست یگر مانع مهمید یدارد، از سو یپیاطلاعات فنوت

مل آنها با هم و ق همه ژنوم موجودات و کمک به فهم عملکرد ژنها و تعایدق یافتن توالیک به دنبال یانتخاب ژنوم

در حد  یپیک، استفاده توأم از اطلاعات ژنوتیژنوم یابیباشد. در اصلاح نژاد منظور از ارزیکه در آن قرار دارند م یطیمح

 یپی، جهت آشکار شدن عملکرد فنوتیاز به زمان طولانیاست که بتوان بدون ن یپی، به همراه اطلاعات فنوتDNA یتوال

 .[1171]بهمرام و سید شریفی و افراد مطلوب را انتخاب نمود  دهکر یوانات را رده بندیح

کل ژنوم  یابیین توالینو یهاوکشف روش یک مولکولیبه دست آمده در ژنت یهاشرفتیو پ SNPیکشف نشانگرها     

را  یولمولک یاز داده ها یادیار زیو... حجم بس یانه ایک و دانش رایوانفورماتیب یهاشرفت روشیموجودات زنده و پ

ک از نشانگرها به یک هر ینش ژنومیجاد کرده است. در گزیک ایبه نام ژنوم یاک شاخهیفراهم آورده و در علم ژنت

نشانگرها برآورد  یافراد از مجموع ارزش اصلاح یشود و ارزش اصلاح یت وارد مدل میا کواری یک عامل تصادفیعنوان 

 یپیفنوت یهابه همراه داده DNAیدر سطح توال یپیژنوت یهااز داده استفاده همزمان یگردد. هدف از انتخاب ژنومیم

د. در گاو، ینش نماینه را گزیبه یکرده و دامها یابیها را ارزاد دامیز یهانهیاز به صرف زمان و هزیاست، تا بتوان بدون ن

تعداد  ییک یژنومانتخاب  یتهایدر دسترس است. محدود یبه صورت تجار SNPعدد  11111گوسفند و خوک حدود 

به  یدام ین دو مشکل در اکثر گونه هایباشد که اینگ میپیژنوتا ینه بالایهز یگریاز و دیمورد ن یاد نشانگرهایز

نگ بر طرف یپیژنوتا یشرفت در فناوریهمراه با پ SNPژنوم و شناخت حدود صدها هزار   یابی یتوال یدنبال طرح ها

 [. Solberg et al.  2008; Hayes et al. 2009] شده است
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یا         Set Trainingبا عنوان  یت مرجعی( برآورد اثر نشانگرها در جمع1رد: یگ یک در دو مرحله صورت میانتخاب ژنوم 

Reference population ن یباشد که به ایفرد م 1111است و حداقل شامل  یپیو ژنوت یپیفنوت یرکوردها یکه دارا

که  یگریت دیکاندیداهای انتخاب در جمع یاصلاح یهاارزش ینیش بی( پ1شود،  یم گفته verificationمرحله 

 . [Hayes, 2007دارد] یشاوندیت مرجع رابطه خویمعمولا با جمع

     Meuwissen را که در آن اثرات  یزی( استفاده از روش ب1111) و همکارانSNPدر نظر  ی، به عنوان اثرات تصادف

برآورد شد و ها SNPک از ینکه اثرات هر ی. پس از ابرآورد آنها دانستند یراه حل بران یشوند، بهتر یگرفته م

ها بدست آمد،  SNP یپ برایژنوت یرکورد و دارا یوانات دارایق حیآنها از طر یهاهر کدام از الل یژه برایو یبرآوردها

را   (MEBV)ق نشانگرهایرد شده از طربرآو یاصلاح یهاا ارزشی یژنوم یارزش اصلاح ،ن برآوردهایبا استفاده از ا

 .شد ینیش بیاند، پپ شدهین ژنوتیین نشانگرها تعیا یستند، اما تنها برایپ نیفنوت یکه دارا یواناتیک از حیهر  یبرا

                                                                                                             

ک                                                                                               یانتخاب ژنوم یآمار یاروشه  

ها( پیشتر از تعداد مشاهدات )فنوتیب یلیشونده )مارکرها ( خ ینیش بیپ یرهایک چون تعداد متغیدر انتخاب ژنوم     

 یبرا یرا فقدان درجه آزادیست، زین یساده، کار ساده و آسان یونیرگرس یرها با روشهان برآورد اثرات مارکیاست، بنابرا

از  ییک .چندگانه شود یمارکرها به طور همزمان وجود دارد و ممکن است مدل دچار همخط یاثرات تمام ینیش بیپ

ر یانتخاب متغ یدر نظر گرفته و از روشها ین است که مارکرها را به صورت اثرات تصادفین مشکل ایغلبه بر ا یهاروش

(Variable selectionبرآورد انقباض ،)ی (Shrinkage Estimationو ترک )از دو روش فوق استفاده  یبی

رد، از جمله اندازه یادی قرار گیر عوامل زیتواند تحت تاث یم یدقت انتخاب ژنوم. [,Goddard and Hayes 2009]کرد

، عدم تعادل یصفات، تعداد موثر قطعات کروموزوم یریپذت رفرنس، وراثتینات در  جمعوایت، تعداد حیموثر جمع

 دیت کاندیت رفرنس و جمعیوانات جمعین حیب یشاوندی(، خوSNP)ها و مارکرهاQTLن یبLD) )ینکاژیل

(Validationروشها ،)برآورد  یبرا یابیمورد ارز یGEBV موثر بر  یصفات مانند تعداد لوکاسها یکیژنت یو معمار

  [.Calus and Meuwissen, 2008ع اندازه اثرات لوکاسها]یصفات و توز

 

 ینسبت به روش ژنوم BLUP در روش یب همخونیش ضریل افزایدل

شاوندان یخو یاصلاح ین ارزش هایب یش همبستگیباعث افزا BLUPشاوندان در روش یاستفاده از اطلاعات خو     

ق یبرآورد دق یاز نشانگر ها برا یشود. انتخاب ژنوم یسوق داده م یلیت انتخاب فامن انتخاب به سمیشود و بنابرا یم

کند، در  یدا میش پیگرا یلین انتخاب به سمت انتخاب داخل فامیکند و بنابرا یاستفاده م یمندل یریانس نمونه گیوار

 BLUPن امر در یباشد که ا یم یلیش انتخاب داخل فامیل افزایبه دل یژنوم یدر روش ها یجه کاهش نرخ همخونینت

 یابد و وقتی یکاهش م%11با یتقر ینرخ همخون یپیب اطلاعات نشانگر و فنوتیبا استفاده از ترک .باشد یر نمیامکان پذ

 Dekkers,2007] شتر بودیز بین مقدار نیاز ا یحت یزان کاهش در نرخ همخونیاستفاده شد، م ییاز نشانگرها به تنها
and Zeng et al. 2013]. 
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  BLUPنسبت به  یژنوم یها یابیل بالاتر بودن صحت ارزیدل

ن و درون خانواده ها در یانس بی، استفاده از تمام وارBLUPنسبت به  یژنوم یها یابیل بالاتر بودن صحت ارزیدل     

برآورد  ییبا صحت بالارا  یمندل یریانس نمونه گیبا استفاده از نشانگرها، وار یاست. انتخاب ژنوم یژنوم یها یابیارز

 BLUPکه در روش  یدار خواهد شد. در حالیپا یکیشرفت ژنتیز بهتر درون خانواده ها و پیکند که منجر به تما یم

صفات،  یرین که با کاهش وراثت پذیدارند. نکته جالب توجه ا یکسانی یفاقد رکورد، ارزش اصلاح یتمام همزادان تن

برآورد اثرات نشانگر و  یریانس نمونه گیش واریآن به دلیل افزا یل اصلیه که دلافتیکاهش  یژنوم یها یابیصحت ارز

منجر به  یدر روش انتخاب ژنوم یمندل یریانس نمونه گیوار یباشد. برآورد با صحت بالا یم یطیانس محیش واریافزا

 .[Calus and Meuwissen, 2008]شود  یش پاسخ به انتخاب میافزا

 

کیدقت در انتخاب ژنوم  

 که ژنتیکی واریانس از نسبتی و SNP اثرات تخمین دقت: باشد می مقوله دو تاثیر تحت دقت ژنومیک انتخاب در     

 اندازه که چه هر. باشدمی رفرنس جمعیت اندازه به وابسته SNP اثرات تخمین دقت. شود می داده توضیح مارکر توسط

 موثر اندازه به وابسته دوم مقوله اما .بود خواهد دقیقتر SNP مارکر اثرات تخمین دقت ،باشد بزرگتر رفرنس جمعیت

 ,Calus and Meuwissen]دهد می رخ جمعیت موثر اندازه حداقل هنگام در دقت حداکثر که. باشد می Ne جمعیت
2008 ; Goddard, 2008 ].  

 
 

 کیانتخاب ژنوم یچالشها

     Goddard (1112 )گردید، حاصل قطعی های آزمایش با سازی شبیه یجهنت در که تحقیقاتی نتایج به توجه با 

. باشد کلاسیک انتخاب از کمتر تواندمی مدت طولانی در ژنومیک انتخاب از حاصل انتخاب به پاسخ میزان که دریافتند

 دیگر برای است، آمده دست به نژاد یک برای که SNP  اثرات نژادها بین در ژنومیک انتخاب از استفاده در همچنین

 تصادفی غیر آمیزش های سیستم و تصادفی رانش مهاجرت، جهش، گزینش، اثر در اینکه دلیل به. نیست مناسب ادهانژ

 ژنومیک انتخاب چالشهای دیگر از. شود برآورد مرجع جمعیت در ها SNP  اثرات دوباره یکبار سال 1 هر که است لازم

 محاسباتی، مشکلات و همخونی کنترل ژنومیک، اطلاعات با ملی ژنتیکی ارزیابی های برنامه دادن مطابقت به توان می

 .کرد اشاره مدت طولانی در ژنتیکی پیشرفت مدیریت نحوه و محیط و ژنوتیپ متقابل اثر وجود

 

 یریجه گینت

 اصلاحی ارزشهای بنابراین و کند توجیه را ژنتیکی واریانس کل بتواند ژنومی انتخاب روش که است این بر انتظار     

 برآورده اصلاحی های ارزش صحت که است داده نشان سازی شبیه نتایج. شوند بینی پیش بالایی صحت با شده وردبرآ

 انتخاب با نتاج آزمون از بعد شده برآورد اصلاحی های ارزش صحت اندازه به تواند می نر های گوساله برای ژنومی شده

 آمیزش و انتخاب طریق از ژنتیکی پیشرفت برابرکردن1 به منجر تواندمی ایبالقوه طور به ژنومی انتخاب .باشد کلاسیک

 توانندمی نر گاو نژادی اصلاح های شرکت نتاج، آزمون بدون. شود بالاتر سنین یا سالگی6 جای به سالگی1 سن در

 صفات برای ژنتیکی پیشرفت جهت در تواند می ژنومیک انتخاب. کنند جویی صرفه خود های هزینه در %71حدود

  درون بهتر تمایز به منجر ژنومی، انتخاب در مندلی گیری نمونه اثر برآورد صحت افزایش. کند ایجاد تعادل تلفمخ
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یي ، محیط زيست و امنیت غذا  اولین همايش ملي کشاورزی

 3131دانشگاه جیرفت اسفندماه  

 

 ارزش بین کمتری همبستگی ژنومی انتخاب در. شود می همخونی نرخ کاهش و خویشاوندان انتخاب کاهش ها، خانواده

 نشانگرها از استفاده. است مندلی گیری نمونه اثر اطلاعات بر تأکید بیشترین زیرا دارد، وجود خویشاوندان اصلاحی های

 باعث ژنومی انتخاب. شود می انتخاب به پاسخ و ها ارزیابی صحت افزایش باعث کل اللی رابطه ماتریس محاسبه برای

 .شود می فنوتیپی اطلاعات به نیاز بدون حیوانات ارزیابی صحت در ای ملاحظه قابل افزایش
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