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 Introduction: The present study aimed to compare the effect of upgrade of alleles by genome 

editing was investigated on genomic variance, response to selection and coefficient of 

inbreeding. 

Materials & Methods: For this study, a population of dairy cattle was simulated based on over 

ten generations with an effective size of 100 individuals in the base population. The genomic 

structure was assumed consisting of 3 chromosomes with a length of 100 cM and On each 

chromosome were located 1000 markers 2 allelic markers with a frequency of 0.5 and fifty 

QTL double alleles, in random with equal frequency. Marker effects and variance components 

were estimated using Bayes Lasso method and additive model. Then, upgrade of alleles was 

performed on 5 and 10 bulls. In the first stage 1, then 20, 25 and 50 QTN was upgraded by 

genome editing. The BGLR package in R software was used to estimate the additive effects 

and variance component. In the next step, the mean inbreeding coefficient for GS+PAGE was 

calculated and compared with the GS by PLINK software. 

Results: The effect of upgrade alleles by genome editing was increased additive variance. With 

1 QTNe was upgraded and inherited by next generation, additive variance relative to genome 

selection increased by 0.139. The response to cumulative selection in GS+PAGE model in 5 

bulls and 1, 20, 25 and 50 QTNe, increased by 0.07, 0.17, 0.29 and 0.31, respectively. With 

increasing the number of QTNe, the inbreeding coefficient also increased slightly, but there 

was no significant. 

Conclusion: Genome editing improves the genetic variance of the population without 

increasing inbreeding.  
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 مقاله پژوهشی  
 

 
 

 

 

 کمی صفات بهبود بر ژنومی ویرایش وسیلهبه هاآلل ارتقاء و ژنومی انتخاب زمانهم تأثیر

  گاو شیری نژاد اصلاح هایبرنامه در
 

 
 
 

 

 2، مهدی سرگلزایی1، محمد رکوعی*1، غلامرضا داشاب1حسین عبداللهی

 
 

 ، ایرانزابل ،علوم دامی، دانشکده کشاورزی، دانشگاه زابلگروه   1
 کانادا ،گروه پاتولوژی، دانشگاه گوئلف، گوئلف 2

 چکیده  کلمات کلیدی
 انتخاب ژنومیک

 ارتقاء آللی
 بیز لاسو

  ویرایش ژنوم
 
  

-اب و ضریب همخپاسخ به انت افزایشی، ویرایش ژنوم بر واریانس بامنظور مقایسه انتخاب ژنومی با اثرات ارتقاء آللی مطالعه حاضر به مقدمه: 

 نجام گرفت. خونی ا

سازی شدند. ساختار شبیه پایهفرد در جمعیت  ۱۰۰نسل با اندازه مؤثر  ۱۰جمعیت گاو شیری در طی منظور یک بدین ها:مواد و روش

-به QTL 5۰و  5/۰راوانی فآللی با  2نشانگر  ۱۰۰۰مورگان فرض شد که بر روی هر کدام سانتی ۱۰۰کروموزوم با طول  3ژنومی شامل 

زایشی برآورد و مدل اف بیزلاسو های واریانس با روشجانمایی شدند. اثرات نشانگری و مؤلفهادفی، دو آللی و با فراوانی برابر صورت تص

ارتقاء داده شدند. برای  QTN 5۰و  25، 2۰و سپس  ۱گاو نر انجام گرفت. در اولین مرحله  ۱۰و  5سپس ارتقاء اللی بر روی شدند. 

خونی رحله بعد میانگین ضریب هماستفاده شد. در م Rافزار در نرم BGLRهای واریانس از پکیج شانگرها و مؤلفهبرآورد اثرات افزایشی ن

 استفاده شد.  PLINKافزار تنها از نرم GSو  GS+PAGEبرای 

 به ژنومی انتخاب به نسبت ایشیفزا واریانس نسل، یک میزانبه QTNeبا افزایش . شد افزایشی واریانس افزایش باعث آللی ارتقاء اثر نتایج:

و  25، 2۰، ۱وضعیت  گاو نر و در 5زمانی که در سناریوی  GS+PAGEپاسخ به انتخاب تجمعی در حالت  یافت. افزایش ۱39/۰ میزان

5۰ QTNe تعداد افزایش با. افزایش یافت 3۱/۰و  29/۰، ۱7/۰، ۰7/۰ترتیب به QTNe یافت افزایش کمی زنی خونیهم ضریب میزان، 

ولی تفاوت معنیداری نداشت. 

نتیجهگیری و بحث: ویرایش ژنوم موجب بهبود واریانس ژنتیکی جمعیت بدون افزایش همخونی در میباشد. 
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 قدمهم
 از آن در که نشانگرها است کمکبه انتخاب ژنومی، انتخاب       

 استفاده دهند،می پوشش را ژنوم کل که یکیژنت نشانگرهای اطلاعات

 حداقل با تعادل پیوستگی عدم در کمی صفات هایجایگاه و شودمی

زیادی  تعداد با شناسایی رویکرد این. گردندمی شناسایی نشانگر یک

( SNP=Single nucleotide polymorphism) نکلئوتیدتک نشانگرهای

 NGS= Next Generationوم )نسل جدید ژن یابیاستفاده از توالی با

Sequencing) های شیوه با مقایسه در (.1شد ) تسهیل هاریزتراشه و

تواند می ژنتیکی، نشانگرهای اطلاعات کردن وارد اصلاح نژادی، معمول

 سوابق که ترجوان حیوانات دررا  انتخاببه  پاسخ توجهی قابل میزانبه

 هایهزینه تواندمی بالقوه طورهب نچنیهم .(2) دهد افزایش ندارند، فنوتیپی

 انتخاب کلی فرآیند. (3دهد ) کاهش درصد 90 تا را نژادیاصلاح برنامه

 با حیوانات از استفاده با مرجع جمعیت یک ایجاد ابتدا ژنومی

 ژنوتیپ SNP هایتراشه و رکوردی چند یا رکوردیتک هایفنوتیپ

 اطلاعات پایه بر SNP هر نشانگرهای اثرات تخمین و باشدمی شده

 از شده برآورد نشانگری آثار براساس سپس. است مرجع جمعیت

 هدف جمعیت ژنومی اصلاحی هایارزش مرجع، جمعیت اطلاعات

 نشانگری آثار برآورد برای مختلفی هایروش .(4شود )می بینیپیش

 و آثار برای متعدد فرضیات با ژنومی اصلاحی هایارزش بینیپیش و

، 5، 2)است  شده پیشنهاد مختلف محققین توسط گرهانشان توزیع

 بینیپیش بهترین( Ridge Regression) حاشیه رگرسیون روش در (.6

 (Ridge Regression- best linear unbiased prediction) خطی نااریب

 یکنواختی و نرمال توزیع دارای نشانگرها آثار همه گردد،می فرض

 پیدرپی فرآیند یک ایحاشیه رسیونرگ. (2هستند ) ژنوم سراسر در

 پایدارتر نماید، لذاتر میرا به میانگین نزدیک ضریب لامبدا که دارد

 یک لذا کند،نمی تنظیم صفر برای ضریبی هیچ حال،این با. است

 در روش .(7) دهدنمی ارائه را باشد تفسیر قابل راحتیبه که مدلی

 بر و دارند مختلف هایواریانس نشانگرها که گرددمی فرض ،A بیز

در  پیشین توزیع. (2) شوندمی سازیمدل 2χ معکوس توزیع اساس

 با صفر با برابر نشانگرها واریانس که کندمی فرض B  (2)بیز روش

 ،2χ معکوس توزیع یک از( P-1) احتمال با مکمل و است P احتمال

 احتمال یفتعر. کندمی پیروی S پارامتر مقیاس و V آزادی درجه با

P بیز مدل پیشرفت عامل که است، وابسته صفات ژنتیکی ساختار به 

B بیز مدل عنوانهب که است Cp بیز در. است شده شناخته Cp  

 منظم هایمدل .(5دارد ) یکنواخت پیشین توزیع P احتمالی ترکیب

 (Baysian ridge regression) رگرسیون الرأس خط عنوانبه که) مخلوط

 شناخته )Genomic BLUP) ژنومی خطی نااریب بینیپیش ینبهتر یا و

(، ولی 9، 8هستند ) ساده دادن بسط و کاربرد فهم، برای است. شده

 وجود نرمال حالت از SNP آثار خروج صفات، از برخی برای حداقل

 پیشین توزیع زیاد پیچیدگی با هاروش بالاتر دقت نتیجه در که دارد

 هیج. (10، 8است ) A بیز یا خطیغیر سیونرگر مانند نشانگرها، آثار

 وجود پیشین توزیع این درباره بیولوژیکی، دانش براساس روشن، نشانۀ

 Bayesian least Absolute) لاسو بیز محبوب جایگزین یک ینابنابر .ندارد

shrinkage and selection operator) دهدمی اجازه که (12، 11) است 

 هم هنوز کهدرحالی( بزرگ اثر با ایهSNP) نرمال از خروج برای

ه ب لاسو بیز. کند کمک بینیپیش توانایی به شود،می انجام انقباض

iτ اضافی متغیرهای و شودمی گرفته کاربه گیبس بردارینمونه در راحتی

 مراتبی سلسله مدل به کند،می توصیف را SNPاثر امینi  واریانس که 

 به نیاز بیزی هایروش اشکال کی چنین،هم. (13) نمایدمی اضافه

، 12) گرددمی مرتفع لاسو بیز روش با که است پیشین توزیع تعریف

به  تواندمی خطی رگرسیون پارامترهای برای لاسو . برآورد(14، 13

 رگرسیون پارامترهای که هنگامی پسین بیزین حالت برآورد یک عنوان

. آیددر اجرابه دارند( دو درجه نمایی یعنی) اولیه لاپلاس توزیع

 قابل فواصل) اعتمادتری قابل ایفاصله برآورد لاسو بیز بنابراین،

 (.11کند )می فراهم متغیرها انتخاب به هدایت برای را( بیزی اعتماد

 Genome) یژنوم شیرایو یهاکیدر توسعه تکن ریاخ یهاشرفتیپ

editing) یاظهطور قابل ملاحهب یزیربراساس نوکلئاز قابل برنامه 

بهبود  یوتیوکاری یهاارزشمند ژنوم سلول رییما را در تغ ییتوانا

های سلولی و با استفاده از مدل یژنوم شیرایواکنون است.  دهیبخش

 یما برا ییگسترش توانا تر فرآیندهای پاتولوژیک درحیوانی دقیق

مجموعه . مفید بوده است یماریب به کیروشن کردن سهم ژنت

در  یکیژنت یهاجهش میطور مستقبه تواندمیی نوکلئازکمپلکس 

 یهایماریب درمان نماید، لذا در و اصلاح را شناسایی دهیدبیبافت آس

با استفاده از همین (. 15)مؤثر هست  یسنت یهامقاوم به درمان

 یهاآلل ادیها در جهت ازدQTN حیدر تصحتوان آنزیم، می قابلیت

 ءارتقا با استفاده از انتخاب یهامدل ترتیبو بدین گرفت همطلوب بهر

انتخاب  هایروش از استفاده .(16شود )بهینه میژنوم  شیرایو باآلل 

به  رایز ،دکرکند خواهد  یسببروابط آلل مطلوب را در  تیتثب یسنت

در  یبینوترک نییسطح پادر  که هستند یادیطور محتمل عوامل زهب

 یمطلوب ناش هایه آللکه هم شودیمانع از آن م و دهدیدام رخ م

 دیروش بالقوه جد کی ژنوم شیرایشود. و تیافراد تثب در از انتخاب

قادر به ( و روش ویرایش ژنوم 16) مشکل است نیغلبه بر ا یبرا

نژاد حاصلا نهیزم است. در صجهت هدف مشخ رد یکیژنت اصلاح مواد

لوب نامط یهاتعداد آلل تواندیم ویرایش ژنوم هایاستفاده ی ازکی

 نیدارند را رفع کند. چن ییبالا یارزش ارث یطور متفاوتهکه ب

 انتخاب ژنومیکمترادف با  اریرا بس ویرایش ژنوم تواندیم یکردیرو

انتخاب شوند و  انتخاب ژنومیکابتدا براساس  توانندیسازد. افراد م
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 ویرایش. (16)کنند  حذفخود را  رمطلوبیغ یهااز آلل یسپس برخ

 صفات که است کرده معرفی را هاییآلل اول درجه در هامدا در ژنوم

 با چندژنی ویژگی بهبود. (17دهند )می قرار تأثیر تحت را یکنواخت

 توسط ژنومی انتخاب با ترکیب در (PAGEژنوم ) ویرایش با هاآلل ارتقا

Jenko سازی معرفی گردید. نتایج در یک مطالعه شبیه ،همکاران و

 تا 08/1 را نسل 20 از بعد انتخاب به وم پاسخویرایش ژن نشان داد

 بود این بر فرض هاآن سازیشبیه در. (16)داد  افزایش برابر 12/4

 حال،این با. است شده شناخته خطا بدون هاآن تأثیرات و هاژن که

 مثلتولید هایبرنامه در GE اجرای برای فنی موانع ترینمهم از یکی

 زمینه که است ایجادکننده هایجهش وردم در محدود دانش تجاری،

 ممکن GE توسط هاآلل معرفی .است شده مشاهده ژنتیکی تنوع ساز

 تولید هایاستراتژی با مقایسه در باشد داشته مختلفی است مزایای

 (Genomic-assisted introgression) اینتروگرسین ازجمله کلاسیک مثل

 دشوار، نتروگرسین کلاسیکای پرورش هایاستراتژی. ژنومیک کمکبه

 کشیدن تر،پایین ژنتیکی افزایش از چنینهم و است گیروقت و پرهزینه

 .بردمی رنج هدف ژن اطراف منطقه در خونیهم افزایش و ارتباط

Bastiaansen ویرایش ژنومی گزارش نمودند ایمطالعه و همکاران، در 

 با آلل یک فراوانی تغییر منجر به تواندمی ژنومیک، همراه با انتخاب

 مونت سازیشبیه از استفاده با هاجمعیت گردد. آن در یکنواخت اثر

 موفقیت میزان ،تولیدمثل هدف در موردنظر آلل بر وزن اثرات کارلو،

 تغییر در را شده ویرایش هایزیگوت بقای میزان و ویرایش ژنومی

 در یکیژنت افزایش اثرات این، بر علاوه. کردند بررسی آلل فرکانس

 داشتن مزایای. شد ارزیابی خون در خونیهم میزان و چندژنی صفت

 باید که حیواناتی تعداد نظر از هزینه، و نظر مورد ویژگی با حیواناتی

 که دادند نشان خود سازیشبیه در هاآن. شد مقایسه شوند، ویرایش

 آلل تثبیت زمان تنهایی به ژنومی انتخاب به نسبت ویرایش ژنومی

 در انتخاب پاسخ دادن دست از. دهدمی کاهش شدت به را نظر مورد

 همان. تر بودبرابر کم 7 تا ویرایش ژنومی افزودن با ژنیکپلی صفت

 کهاین مگر شد، مشاهده ویرایش ژنومی بدون یا با خونیهم سطح

 ویرایش ژنومی سپس. باشد یکنواخت صفت بر انتخاب تأکید تمام

 تأکید با ویرایش ژنومی ترکیب. داد هشکا را مدت طولانی خونیهم

 حیوانات تعداد برابر چهار تقریباً نظر، مورد آلل برای متوسط انتخاب

 ویرایش راندمان با. داد کاهش هانسل تمام در را نامطلوب فنوتیپ با

در  افت و درصد 72 نیاز مورد ویرایش مراحل تعداد درصد،4 واقعی

 پاسخ در افت کم، کارایی با. تیاف افزایش درصد 80به انتخاب پاسخ

 بر علاوه. (18بود ) ژنومی انتخاب از تربیش درصد 29 به انتخاب

 مزایای و فنی هایهزینه دقیق ارزیابی رفاهی، و اخلاقی ملاحظات

بنابراین هدف از  .است نیاز مورد تجاری هایدام در ویرایش ژنومی

ژنومی همراه با این پژوهش مقایسه انتخاب ژنومی تنها با انتخاب 

ویرایش ژن در قالب مدل افزایشی نشانگرها و با روش آماری بیز 

 های اصلاح نژادی گاو شیری بود.لاسو در برنامه
 

 هامواد و روش

 QMSim (19) افزارنرم از استفاده با شیری گاو جمعیت یک       

 و نشانگرها بین پیوستگی تعادل عدم ایجاد منظوربهشد.  ایجاد

QTLروش مبنای بر جهش-رانش تعادل چنینهم و ها Villumsen 

 شاملشد که  نظر گرفتهدر 100 مؤثر جمعیت اندازه( 20و همکاران )

 جمعیت در جمعیتی ساختار این. بودند ماده رأس 50 و نر رأس 50

 تصادفی آمیزش با نسل 4000 برای (Historical population) تاریخی

 هاQTL و نشانگرها بین لازم پیوستگی تعادل عدم تا( 21) یافت ادامه

و  یافت یشافزا رأس 6000به  یتجمع اندازه ادامه در .آید وجودهب

 6 برایمذکور  جمعیت اندازهاستفاده شدند.  یمطالعات ژنوم یبرا

منظور حصول به. شد گرفته درنظر ثابت( 4006 نسل تا) بعدی نسل

مسیر  چهار یخیتار گله این از یکیژنت یشرفتبه حداکثر سرعت پ

 مادری، بزرگ پدر: 1گروه ترتیببه که شدندانتخاب  و مشتق مختلف

 مادر: 4گروه و پدری بزرگ پدر: 3 گروه مادری، بزرگ مادر: 2 گروه

ترین براساس بیش گله گاوها هر در .دادند تشکیل را پدری بزرگ

ها انجام گرفته و حذف آن انتخابشده  برآورد اصلاحی ارزش مقدار

 استفاده با اصلاحی ارزش تخمین روش. ام شدجگله براساس سن ان از

 مجزا نیوالد گروه چهار. بود خطی نااریب بینیپیش بهترین روش از

 ماده 400 و نر 100 یپدر خط در) جمعیت تاریخی آخر نسل از که

 بالا یواقع یارث ارزش برحسب( ماده 400 و نر 20 یمادر خط در و

 سپس. کردند یتصادف زشیآم باهم گرید لنس 40 یبرا و شدند مجزا

 در و ماده 200 و نر 100 یپدر خط در) 40 نسل از یپدر تیجمع

 یتصادف زشیآم گرید نسل 10 یبرا( ماده 200 و نر 20 یمادر خط

( ماده 100 و نر 10) موردنظر تیجمع هاآن نسل نیدهم از و شتنددا

 و یآلل آثار .شد لیتشک شدند، داده زشیآم گرید نسل ده یبرا که

SNP خلاصه ساختار 1. جدول شدند رهیذخ آخر نسل 10 یبرا کدها 

 ساختار .دهدیرا نشان م یخیتار تیشده از جمع یسازهیشب تیجمع

 یرو بر که مورگان بودندسانتی 100 طول کروموزوم با 3 شامل ژنومی

 عیتجم در (5/0) برابر هایفراوانی با آللی دو نشانگر 1000هرکروموزوم 

 دهی به یکدلیل عدم وزنههای آللی بشدند )فراوانی جانمایی پایه

 به که برابر فراوانی با آللی دو QTL 50 .گرفته شد( درنظر آلل برابر

 .شدند سازیشبیه داشتند، قرار کروموزوم هر روی در تصادفی صورت

 QMSim افزارنرم در 4/0 پارامتر شیب با گاما توزیع یک از QTL آللی اثر

 بازگشت جهش نرخ. گرفت انجام بردارینمونه و شد سازیپیاده (19)

 .شدند گرفته نظر در (22، 21) 1×10-4نشانگر  و QTL برای کننده
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 شده سازیشبیه جمعیت ساختار خلاصه :1جدول 

حذف 

 هاشده

 والد

 ماده

حذف 

 هاشده
 والد نر

 تعداد ماده

 انتخابی
 ماده

نرهای 

 انتخابی

تعداد 

 نرها

درصد 

 نر
 جمعیت نتاج

 پدر بزرگ مادری 16440 49/0 8040 624 8400 3120 1600 624 16000 3120

 مادر بزرگ مادری 16440 49/0 8040 624 8400 3120 1600 624 16000 3120

 پدر بزرگ پدری 16500 49/0 8100 1560 8400 3120 4000 1560 16000 3120

 مادربزرگ پدری 16500 49/0 8100 1560 8400 3120 4000 1560 16000 3120

 مادر 2220 46/0 1020 72 1200 3120 200 72 2000 360

 پدر 2300 48/0 1100 360 1200 3120 1000 360 2000 360

 جمعیت هدف 6110 49/0 3010 236 3100 1180 600 236 6000 1180
           

 یبرا هیپا تیجمع آخر نسل در ژنیپلیو  ینشانگر آثار توزیع    

 ،یشیافزا آثاربا   QTL 50 و شد یمعرف 3/0 یریپذوراثت با صفت

ارتقاء . شدند شامل را یپیفنوت انسیوار %10 باهم کیستاتیاپو  تیغالب

 Promotion of Alleles by Genome) وسیله ویرایش ژنومیها بهآلل

(Editing گردد، حداقل تعدادی از  که فرض دارد نیازQTNته ها شناخ

ها شناخته شده باشند، صحت QTN که تمامشده هستند. هنگامی

GS .عالی خواهد بود PAGE ( درنظر گرفته 56تا  0در نسل اول )

کار هشد. برای ب ( منظور106تا  57دوم ) نشد و فقط در قسمت نسلی

ابتدا تعدادی افراد نر براساس روش انتخاب بیز لاسو  PAGEبردن 

، 1های نر را برای های این حیوانموعهمجانتخاب شد و سپس زیر

با اثر  QTNویرایش انجام شد. برای هر فرد نر،  QTN 50و  25، 20

مطلوب هموزیگوت نیستند  نر برای آلل آللی بزرگ در افراد جایگزینی

نامیده شد(. در این  QTNeویرایش شده  QTNویرایش انجام شد )

ترین اثر را روی هایی که کمQTNطور گزینشی هچنین بتحقیق هم

مختلف ویرایش  سناریوهای داده شد. مطالعه داشتند، ارتقاء مورد صفت

های ارتقاء یافته به QTNگاو نر انجام گرفت و این  10، 5برای 

فرزندان این نرها به ارث رسید و اثر هر یک مورد بررسی قرار گرفت 

د تنها مور GSبا  GS+PAGEو در آخر این سناریوها در بردارنده 

مقایسه قرار گرفت و میزان پیشرفت ژنتیکی سنجش شدند. این کار 

های نر مولد ارتقاء نسل در آخرین QTNکه ابتدا یک  صورت بودبدین

داده شده و این آلل ارتقاء داده شده بدون هیچ دستخوش دیگری به 

تری فرزند این نرها به ارث رسید. سپس در همین نرها میزان بیش

QTNهمین ترتیب با افزایش نرها واده شد. بههای ارتقاء دQTN های

تری در محاسبات وارد شد و اثرهای های بیشارتقاء داده شده نسل

برای افزایش پاسخ  PAGEپتانسیل  ها مورد محاسبه قرار گرفت.آن

وسیله هنژادی بهای اصلاحبه انتخاب برای صفات کمی در برنامه

شد. فرمول پاسخ به حاسبه پاسخ به انتخاب تجمعی در هر نسل م

 (:16باشد )صورت زیر میهانتخاب تجمعی ب

(1              )                        

( در نسل True breeding value) TBVمیانگین  در اینجا 

ترتیب میانگین و انحراف به و  حاضر است و 

سل نعنوان هب 56تا  0پایه است. نسل  56تا  0در نسل  TBVمعیار 

ل نس پایه برای مشاهده پیشرفت ژنتیکی از شروع برنامه اصلاحی در

( 106تا  57است و مقایسه آن با نسل آینده ) GSگذشته براساس 

شد. پاسخ تجمعی در طول استفاده  GS+PAGEتنها و  GS براساس

  TBVکه با میانگین برابر شودمی ارزیابی آینده با  نژاداصلاح

از  GS+PAGEتنها و GS منظور ارزیابی تفاوت بین در نسل صفر به

 ادهزمان شروع فعالیت اصلاحی آینده تنظیم شد. برای بررسی استف

ر ها که دQTNها برای همه ، تغییر در فراوانی آللPAGEنتیجه 

ر ر بزرگ که در نسل صفبا اث QTN 20نسل صفر جدا شدند و برای 

ه بگرفت. تغییر در واریانس ژنتیکی مورد نظارت قرار  جدا شدند

اسبه ها برای هر نسل مورد محQTNسبب تغییر در فراوانی آللی این 

 (:23صورت زیر محاسبه شد )هقرار گرفت. واریانس ژنتیکی ب

(2     )                                                  

اثر جایگزینی  و  QTN امینi در مطلوب آلل فراوانی فرمول  این در

 20چنین برای ها و همQTNآللی است. واریانس ژنتیکی برای همه 

QTN  با اثر بزرگ محاسبه شد. تعدادQTNe  مشخص در هر نسل و

کنیم. ثبت میکه ویرایش کردیم در هر نسل را  QTNاندازه اثر همه 

حداقل در یک گاو نر ویرایش شد و مورد بررسی قرار   QTNیک

ROH (ROHF)خونی براساس روش متوسط ضریب هم سرانجام و گرفت

(Run of Homozygosity)  در هر نسل محاسبه گردید. برآوردهای

ROH کند و تحت مستقیماً سطح هموزیگوسیتی را منعکس می

خونی (. برای برآورد ضریب هم24گیرد )تأثیر فرآوانی آللی قرار نمی

( استفاده گردید. با 25) PLINKافزار در نرم Homozygاز دستور 

 :محاسبه شد ROHفواصل  3افزار از فرمول استفاده از خروجی نرم

 (3          )                                                   
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تعداد  ROH ،snها را در SNPل تعداد حداق lکه در این فرمول، 

SNP،های ژنوتیپ شده برای هر فرد in  ،تعداد افرادhet ن میانگی

را نشان  ROHدرصد اشتباه مثبت  αها، SNPهتروزیگوسیتی تمام 

 ROHFخونی براساس ضریب هم 4سپس با استفاده از فرمول دهند.می

 (:26شود )محاسبه می

(4     )                                                     

ROHL های مجموع طولROH  در ژنوم وAUTOL ها طول کل اتوزوم

 باشد.می

های بعدی لافزایشی که قابل انتقال به نس مؤلفه واریانس برآورد       

 ریانسو تأثیر ویرایش ژنومی بر وا استباشد از اهداف این طرح می

یز ش باب ژنومیکی از روخی قرار گرفت. برای انتافزایشی مورد بررس

از  R زارافکمک نرمها بهآماری داده زیبرای آناللاسو استفاده شد. 

مک کها بهبرای ارتقاء آلل چنین( و هم27شد ) استفاده BGLRپکیج 

 دید.استفاده گر  Rافزار نویسی روی نرمویرایش ژنومی از برنامه

 

 نتایج

وسیله ویرایش ژنوم بر وایانس هاثر ارتقاء آللی ب 3 و 2جداول        

دهد. نتایج نشان گاو نر را نشان می 10و  5ترتیب بر روی ژنومی به

 1که داد ارتقاء آللی منجر به افزایش واریانس افزایشی شد. زمانی

QTNe به انتخاب  افزایشی نسبت نسل واریانس از یک ارتقاء یافت، بعد

، 20تر )های بیشافزایش یافت و با ارتقاء آلل 139/0میزان ژنومی به

نسل روند افزایش واریانس افزایشی  20( در طیQTNe 50و  25

 کمی صفات انتخاب به پاسخ افزایش برای GS + PAGE .تر شدبیش

در هر  QTN نر برای یک 5، ویرایش  GSمقایسه با فقط دربود.  مؤثر

ان گاو نر باعث افزایش پاسخ ژن به یک نسل از فرزند نر، و انتقال این

 مشاهده 4 طورکه در جدولهمان (.4به انتخاب تجمعی شد )جدول

که در زمانی GS + PAGEتجمعی در حالت  شود پاسخ به انتخابمی

 07/0میزان ارتقاء داده شد به QTN 1گاو نر و در هر کدام  5

ی ارتقاء داده شد پاسخ تجمع QTN 50و  20که افزایش یافت. زمانی

افزایش یافت، اما  31/0و  17/0ترتیب نسب به ویرایش ژنومی به

تفاوت  ،گاو نر انجام گرفت 10بر روی  GS + PAGEوقتی حالت 

گاو نر ویرایش انجام شد نداشت. در  5داری با حالتی که روی معنی

)به  QTNeبا تعداد نسبتاً کم  GS + PAGEتنها،  GSمقایسه به 

( برای افزایش پاسخ به انتخاب برای QTNe 20یا  1عنوان مثال، 

دارای اثرات نسبتاً کوچک است،  QTNصفات کمی که با هزاران 

گرفت برای زمانی  قرار PAGEتأثیر  نر تحت 10که هنگامی مؤثر بود.

داری با زمانی تفاوت معنی ،ارتقاء داده شدند QTNe 25و  20که 

تواند اشت. این میگرفت، وجود ند قرار PAGEتأثیر  تحت گاو نر 5که 

گذارند می تأثیر یافته ارتقاء هایآلل که بر باشد هاییاثر سایر آلل دلیلبه

ژنتیکی افزایشی و متعاقب آن کاهش پاسخ  واریانس کاهش و منجر به

کم فرزندان  تأثیر دلیلتواند بهمی چنینهم گردد.می تجمعی به انتخاب

ها عیت باشد و فرزندان آنگاوهای نر ارتقاء یافته در تشکیل کل جم

 های دیگر نشدند.ها به نسلکافی و انتقال این آلل موفق به تولیدمثل

نسبت به  GS+PAGEخونی برای حالت میانگین ضریب هم 5 جدول

میزان  QTNeدهد. با افزایش تعداد ( را نشان میGSانتخاب ژنومی )

ن ضریب خونی نیز کمی افزایش یافته است، ولی تفاوت بیضریب هم

 5که چنین زمانیو هم QTNe 25و  QTNe 20خونی در حالت هم

ها نر وجود نداشت. با افزایش تعداد ارتقاء آلل 10شدند یا  نر ویرایش

که تری یافت. زمانیخونی کمی افزایش بیشمیزان هم QTN 50به 

واقع فرزندان این  نکرد. در خونی تغییرمیزان هم شد باز نر ویرایش 10

 اضافی نتوانستند در ساختار جمعیت نقش زیادی داشته باشند.  نر 5

 

 

 (GS + PAGEویرایش ژنوم ) باها انتخاب ژنومی به علاوه ارتقاء آلل انتخاب ژنومی نسبت به تغییرات واریانس ژنومی :2جدول 

 والد نر 5با ویرایش  

 

 
 

 

 

 

 

 

 

 سناریوها
واریانس 

 افزایشی

 واریانس

 ماندهقیبا

 واریانس ژنتیکی 

 واسطه نشانگرهاهب

 ارزش

 ژنتیکی

 176/0 00003/0 835/0 165/0 انتخاب ژنومیک

1 QTNe 304/0 696/0 00004/0 187/0 

20 QTNe 373/0 647/0 00006/0 211/0 

25QTNe 385/0 615/0 00008/0 242/0 

50 QTNe 387/0 613/0 00008/0 244/0 
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  (GS + PAGEویرایش ژنوم ) باها انتخاب ژنومی به علاوه ارتقاء آلل ژنومی نسبت بهانتخاب  تغییرات واریانس ژنومی :3جدول 

 والد نر  10با ویرایش 
 

 

 

 

 

 

 
 

 (GS + PAGEها توسط ویرایش ژنوم )انتخاب ژنومی به علاوه ارتقاء آلل در مقایسه با (GSپاسخ تجمعی به انتخاب ژنومی ): 4 جدول

والد های نر 

 ش شدهویرای

 ازای هر والد نرهای ویرایش شده بهQTNتعداد 

0  QTNe (GS 

 تنها(
1QTNe 20 QTNe 25QTNe 50QTNe 

5 4/0 47/0 57/0 69/0 71/0 

10 4/0 49/0 57/0 69/0 71/0 

 

ا توسط هوه ارتقاء آللانتخاب ژنومی به علادر مقایسه با  (GSانتخاب ژنومی ) جمعیت در دو وضعیت خونیمقایسه درصد ضریب هم :5 جدول

 (GS + PAGEویرایش ژنوم )

والدهای نر 

 ویرایش شده

 ازای هر والد نرهای ویرایش شده بهQTNتعداد 

0  QTNe (GS 

 تنها(
1QTNe 20 QTNe 25QTNe 50QTNe 

5 43/0 43/0 44/0 44/0 45/0 

10 43/0 43/0 44/0 44/0 45/0 

 

 بحث

 ینیگزیجا ای افزودن، حذف یراب یکیتکن (GE) ژنوم شیرایو       

در  راتییتغ نیا باشد. اگرمی سلول در ژنوم دهایاز نوکلئوت یامجموعه

تواند به و می خواهد بود یائمشود، د زاینده ایجاد های بافتسلولژنوم 

فرآیندی هست که PAGE مکانسیم  بعدی انتقال پیدا کند. هاینسل

. شوند تفکیک هم از جدا مختلف هایهای جایگاهشود تا آللمی موجب

 اطراف هایمکان از مستقل طوربه توانندمی مطلوب هایآلل بنابراین،

. تثبیت شوند ،روندمی ارث به مشترک طوربه معمول طوربه که خود

افزایشی نسبت  واریانس نسل یافت، بعد از یک ارتقاء QTNe 1 کهزمانی

های افزایش یافت و با ارتقاء آلل 139/0میزان به انتخاب ژنومی به

نسل روند افزایش واریانس  20( در طیQTNe 50و  25، 20تر )بیش

مطلوب  هایدلیل افزایش اللتواند به افزایشی بیشتر شد که این می

یابد و به نسل بعد ها در جمعیت افزایش میباشد که در طی نسل

قاء یافته این تعداد های ارتQTNشود و با افزایش تعداد منتقل می

 (16و همکاران ) Jenkoها هم افزایش یافته که با نتایج مطالعه آلل

قرار گرفت برای  PAGEنر تحت تأثیر  10 کههنگامی .داشت مطابقت

داری با تفاوت معنی ،ارتقاء داده شدند QTNe 25و  20که زمانی

این  قرار گرفت، وجود نداشت. PAGEگاو نر تحت تأثیر  5که زمانی

های ارتقاء یافته هایی باشد که بر آللدلیل اثر سایر آللتواند بهمی

به کاهش واریانس ژنتیکی افزایشی و متعاقب  گذارند و منجرمی تأثیر

تواند به چنین میگردد. همآن کاهش پاسخ به انتخاب تجمعی می

کم فرزندان گاوهای نر ارتقاء یافته در تشکیل کل جمعیت  تأثیر دلیل

ها به ها موفق به تولیدمثل کافی و انتقال این آللباشد و فرزندان آن

خونی میزان ضریب هم QTNeبا افزایش تعداد  نشدند. دیگر هاینسل

خونی در نیز کمی افزایش یافته است، ولی تفاوت بین ضریب هم

نر ویرایش  5که چنین زمانیو هم QTNe 25و  QTNe 20حالت 

و همکاران  Jenko داشت و این یافته با نتایجنر وجود ن 10شدند یا 

خوانی داشت. با افزایش هم (18و همکاران ) Bastiaansen( و 16)

 واریانس افزایشی سناریوها
 واریانس

 ماندهباقی

 واریانس ژنتیکی

 واسطه نشانگرهاهب
 ارزش ژنتیکی

 176/0 00003/0 835/0 165/0 ژنومیک انتخاب
1 QTNe 339/0 696/0 00005/0 191/0 
20 QTNe 373/0 647/0 00006/0 211/0 
25QTNe 385/0 615/0 00008/0 244/0 
50 QTNe 387/0 613/0 00008/0 244/0 
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تری خونی کمی افزایش بیشمیزان هم QTN 50ها به تعداد ارتقاء آلل

ارتقاء یافته است که  های مشابهدلیل آللیافت در واقع این افزایش به

رسد، اما این ارتقاء آللی نتوانسته است یهای بعد ماز والدین به نسل

شد باز میزان  نر ویرایش 10که را افزایش دهد. زمانی خونیمیزان هم

ها دلیل عدم توانایی انتقال این آللتواند بهکه می تغییر نکرد خونیهم

نر اضافی نتوانستند  5های بعدی باشد. در واقع فرزندان این به نسل

رانش تصادفی  چنینو هم داشته باشند زیادینقش  ساختار جمعیت در

خونی تغییر چندانی نکند تواند باعث شود که میزان همآللی هم می

 نامطلوب و مطلوب هایآلل مشترک توارث ،سنتی انتخاب در(. 18)

 و مولر -فیشر اثر عنوانبه چنینهم) شودمی انتخاب کشش به منجر

 هایآلل تثبیت در تأخیر به نجرم که ،(شودمی شناخته رابرتسون -هیل

. شودمی جمعیت از مطلوب هایآلل رفتن بین از حتی یا مطلوب

PAGE با افزایش  تواندمی ،خاص هایآلل دقیق دادن قرار هدف با

 و دهد افزایش را ژنتیکی آن سود به طبع و ژنتیکی سرعت تغییرات

مطلوب  هایآلل که پناهگاه مناطقی از ژنوم در را خونیهم میزان

 و همکاران Hickeyهای دهد که مطابق با یافتهمی کاهش هستند را

نتایج مطالعه حاضر در انتخاب ژنومیک همراه با ارتقاء  .(28) باشدمی

های آللی، یک ظرفیت عالی در افزایش پاسخ به انتخاب در برنامه

ز رسد که پاسخ به انتخاب تجمعی انظر میباشد. بهنژادی میاصلاح

ها مطلوب برای صفت مورد نظر که قابل طریق افزایش فراوانی آلل

یابد. در این مطالعه نیز با ارتقاء انتقال به نسل بعد باشند، افزایش می

واریانس افزایشی  بر جامعه، در مطلوب هایآلل تعداد افزایش یعنی ها،آلل

خاب اثر افزاینده داشته است و این خود باعث افزایش پاسخ به انت

های از پتانسیل PAGE نتایج این مطالعه نشان داد که گردیده است.

صفات کمی  پاسخ به انتخاب عنوان ابزاری برای افزایشخوبی به بسیار

 GS ،GS + PAGEتنها با مقایسه در .است برخوردار دامداری هایبرنامه در

ها هم منجر به افزایش زیادی در پاسخ به انتخاب شد. این افزایش

که ویرایش مدت و هم در درازمدت مشاهده شدند. هنگامیر کوتاهد

تر در مورد هر یک از های بیشمنابع محدود بود، انجام ویرایش

توصیف تغییرات  تر به انتخاب گردید.تعداد نرها منجر به پاسخ بیش

پاسخ به انتخاب از یک نسل به نسل بعد دو ویژگی دارد، مزیت 

GS+PAGE تر بود های قبلی بیشی نسبت به نسلآخر چند نسل در

طور تر بهبا اثر بزرگ QTNدلیل باشد که تفکیک  تواند به ایناین می

شود. های آخری استفاده میدر نسل GS+PAGEوسیله همؤثرتری ب

در پاسخ به انتخاب  PAGEها، سهم نسبی که، در طول نسلدوم این

که در طی گذر از یک  دلیل رانش ژنتیکیافزایش یافته است، اما به

شود تر میکم طور نسبیهب PAGEافتد اثر می به نسل بعد اتفاق نسل

هنگامی  گیرد.خود نمیهو روند افزایش پاسخ به انتخاب روند خطی ب

که تعداد افراد ویرایش شده محدود شدند، ویرایش بر روی تعداد 

چنین متر شد. هها منجر به پاسخ به انتخاب بیشQTNتری از بیش

خونی را هم تا حدودی افزایش داد، ضریب هم QTNeافزایش تعداد 

تری از ها بر روی تعداد بیشQTNاما ویرایش تعداد محدودی از 

خونی تغییر محسوسی در ضریب شد تا ضریب هم والدهای نر موجب

های ویرایش ژنوم ابزار جدیدی برای بهبود آوریفننداشت.  خونیهم

کند و این امکان را دارد که در آینده ایفاگر نقش ژنتیکی فراهم می

نتایج حاصل از مطالعه اثر ارتقاء آللی مهمی در اصلاح نژاد دام باشد. 

باعث افزایش  PAGEژنوم یا  وسیله ویرایشژنوم گاو شیری به بر روی

سازی واریانس افزایشی و پاسخ به انتخاب تجمعی در جمعیت شبیه

تنها شد. این ارتقاء آللی  GSن استفاده از مورد مطالعه نسبت به زما

های های مطلوب در ژنوم حیوان نر و انتقال آن به نسلبا افزایش آلل

هایی که تحت تأثیر بعدی همراه هست. با افزایش تعداد حیوان

PAGE  قرار گرفتند میزان افزایش در واریانس افزایشی و پاسخ به

تواند تر بود که این میمتر شد، ولی شیب آن کانتخاب تجمعی بیش

واسطه لقاح تصادفی ها در نتاج آینده بهتر این آللدلیل شرکت کمبه

 GS+PAGEکه خونی برای زمانیچنین نتایج درصد همباشد. هم

نر مورد ویرایش قرار  5تنها در زمانی که  GSاستفاده شد نسبت به 

یش تعداد نرها افزایش یافت، اما با افزا QTNeگرفت با افزایش تعداد 

داری نشان نداد، لذا دغدغه ویرایش ژنوم ویرایش شده تفاوت معنی

 های بزرگ  منتفی هست.خونی در جمعیتبا افزایش هم
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