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 Introduction: The bias in the selection of superior animals and accurate prediction of 

hereditary values of animal offspring selected in future generations is one of the important 

topics of breeding; therefore, the study of oblique trends in successive generations can be 

effective in the method of unbiased selective animals in the future. The statistical 

distribution of the effects of single nucleotide markers can be different in different traits and 

occupy a range from the normal distribution to the gamma distribution; therefore, the study 

of the amount of bias caused by pre-selection for different traits can be different according 

to their genetic structure. 

The purpose of this study was to investigate the effect of statistical distribution of the effects 

of SNPs on the biased process of estimating breeding values resulting from pre-selection of 

animals by genomic selection method. The statistical distributions studied included two 

distributions of normal and gamma, the biased trend of each of which was studied during 

consecutive generations. The bias criterion includes the regression of actual correction 

values on the estimated correction values. 

Materials & Methods: Initial Simulation and historical population in the form of two 

selection scenarios in three different traits with different heritability in 10 consecutive 

generations by two selection scenarios of 10% and 50% and the number of three QTL 

species were simulated accurately to estimate genomic breeding values using QMSim 

software. The need for calculations was analyzed using R software. 

Results: The regression of TBVs on their GEBVs in the first generation whose genotyping 

was random was about one and unbiased; But by making choices based on superior breeding 

values from the second generation onwards it created a bias. As the number of consecutive 

selection generations increases so does the amount of bias but the rate of change in this bias 

decreased dramatically after the second generation and remained almost constant in the 

fourth generation which could be due to a reduction in genetic and phenotypic variance as 

a result of continuous selection known as the Bolmer effect. 

Conclusion: The results showed that in both statistical distributions, the amount and 

intensity of bias and its trend are almost the same and the difference in the statistical 

distribution of effects will not cause a difference in the amount and trend of bias. Moreover, 

due to the stabilization of the amount of bias in the 4th generation onwards, it is possible to 

correct the amount of bias from the 4th generation onwards by using a scale corrector. 



 Journal of Animal Environment, Vol. 14, No. 4, Winter 2023               1401، زمستان 4، شماره 14زیست جانوری، سال فصلنامه علمی محیط

 j.jamali@ilam.ac.ir * پست الکترونیکی نویسنده مسئول: 19
 1400 دی 9 تاریخ پذیرش:؛ 1400 آذر 7 تاریخ اصلاح: ؛1400 مهر 4 تاریخ داوری:؛ 1400 شهریور 1 تاریخ دریافت:

 (DOI): 10.22034/AEJ.2021.315863.2695 

 

 

 

 مقاله پژوهشی  

 

 

 ناشی اریبی تفاوت توزیع آماری اثرات مارکرهای چندشکلی تک نوکلئوتیدی، بر بررسی

  ژنومیک انتخاب در برای ژنوتیپ شدن حیوانات، پیش انتخاب از
 
 
 

 

 3هزادیمحسن قل ،3ن، سیدحسن حافظیا2، علیرضا احسانی *1جبار جمالی
 

 ، ایلام، ایرانشگاه ایلامعلوم دامی، دانشکده کشاورزی، دانگروه   1
  تربیت مدرس، تهران، ایرانعلوم دامی، دانشکده کشاورزی، دانشگاه گروه   2

 کشاورزی و منابع طبیعی ساری، ساری، ایران، دانشگاه علوم دامی و شیلاتعلوم دامی، دانشکده گروه   3

 چکیده  کلمات کلیدی

 ژنومیک انتخاب

 اریبی

 نرمال و گاما توزیع

  ژنومی اصلاحی هایارزش
  

 

حله مر کی کیمانتخاب ژنو در کهنیبا توجه به ا است. یاصلاح یهابرآورد ارزش در یمسئله جد کیاز انتخاب  یناش یبیار :مقدمه 

واند در تیم یصلاحا یهارزشبرآورد ا یبیار زانیلذا م ،شودیاضافه م یجوان به مراحل قبل یهاکردن گوساله پیژنوت یانتخاب برا

ای هزشرورد ابرآ اریبی ندرو مقایسه پژوهش، این باشد.یکه انتخاب براساس آزمون نتاج م دباش یزمان از ترشیب کیتخاب ژنومان

 و است متوالی هاینسل طی در هاSNPاثرات برای و گاما نرمال توزیع دو با ژنومیک انتخاب روشبه حیوانات انتخاب پیش اصلاحی

گرسیون ر که پدران اصلاحی هایارزش برآورد اریبی بر و ماده نر هایگوساله کردن ژنوتایپ برای انتخاب پیش اثر روند و شدت میزان،

 .است شده تهگرف درنظر اریبی معیار عنوانهب هاآن های اصلاحی برآورد شدهارزش روی های اصلاحی واقعی برارزش

 متوالی نسل 10در متفاوت 2h با متفاوت صفت سه در انتخاب سناریوی دو قالب در تاریخی و اولیه جمعیت سازیشبیه ها:مواد و روش

 افزارنرم با ژنومی اصلاحی هایارزش برآورد برصحت QTL گونه سه تعداد درصد و 50و  درصد 10انتخاب  شدت سناریوی دو توسط

QMSim از کدها  در محاسبه شد و سازیشبیه R شد استفاده. 

 یتصادف طوربه هاآن تایپینگژنو که اول در نسل های اصلاحی برآورد شدهبر ارزش روی لاحی واقعی برهای اصرگرسییون ارزش نتایج:

 اریبی ایجاد باعث بعد، هب دوم نسل از برتر اصلاحی هایارزش براساس انتخاب اعمال با ولی بود؛ نااریب و یک عدد درحدود بود،

 طوربه دوم لاز نس بعد اریبی ر اینتغییر د نرخ اما یابدمی افزایش نیز اریبی میزان متوالی، انتخاب هاینسل تعداد افزایش با. گردید

 مداوم انتخاب نتیجه نوتیپی درف و ژنتیکی واریانس کاهش دلیلبه تواندمی که ماند ثابت چهارم درنسل تقریباً و یافت کاهش چشمگیری

 .شودمی یاد بولمر اثر عنوانبه آن از که باشد

 و بوده یکسان تقریباً آن درون و اریبی شدت و میزان شده بررسی آماری توزیع دو هر در که دادند نشان نتایج گیری:جهبحث و نتی

 به ۴ ایهنسل در اریبی میزان بیتتث به توجه با چنینهم. شد نخواهد اریبی روند و میزان در تفاوت باعث اثرات آماری توزیع در تفاوت

 .نمود اقدام بعد به ۴ هاینسل از اریبی میزان تصحیح به نسبت مقیاس کننده تصحیح یک از استفاده با توانمی بعد
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 قدمهم
 که ایمزرعه حیوانات در ژنومیک اطلاعات از استفاده با انتخاب       

. نامندمی "ژنومیک انتخاب"را،  است شده مرسوم اخیر هایسال در

 ژنومیک، انتخاب در اج،نت آزمون طرح بر مبتنی سنتی انتخاب برخلاف

 هزینه بالای جمله از مختلف، دلایلدارد که به وجود انتخاب نوع دو

 و شوندمی ژنوتیپ کاندیدا حیوانات از زیرمجموعه یک تنها ژنوتیپ،

. گرفت خواهد انجام گروه این در نهایی انتخاب و ژنومیک ارزیابی سپس،

 اصلاحی هایزشار براساس ژنوتایپینگ برای انتخاب اول، دور در

 از پس اصلی انتخاب. بود خواهد خویشاوندان اطلاعات از حاصل

 اصلاحی هایارزش انتخاب براساس زیرمجموعه، این کردن ژنوتایپ

 دلیل در دسترس بودن نقشهبهگیرد و می صورت( GEBVs) ژنومی

توان می ،از بدو تولد و حتی پیش از آن ،ایژنومی حیوانات مزرعه

آزمون نتاج پیش برآورد  را پیش از آغاز مرحله لاحیصهای اارزش

گسترده در اصلاح نژاد دام مورد استفاده  طورهنمود که هم اکنون ب

باعث بالا رفتن ضریب بهبود  ،انتخاب ژنومیک(. 2، 1)گیرد قرار می

این روش (. 3) گرددنتاج می آزمون هایهزینه جامعه و کاهش ژنتیکی

های دهد تا حیوانات برتر را براساس ارزشگران امکان میبه اصلاح

خود اختصاص  به که اقتصادی صفات روی موثر بر ژنومی نقاط که ژنتیکی

تحت پیش انتخاب  ،آزمون نتاج دهند پیش از استفاده در برنامهمی

 در BLUP روش شدن طورکه اشاره شد، فراگیرهمان(. 4)قرار دهند 

 روش، این از استفاده با تا شده باعث گذشته، قرن در دام نژاد اصلاح

 حیوانات اصلاحی هایارزش برآورد برای آماری محاسبات از بسیاری

 بر که روش این نام برخلاف اما(. 5) شود یافتنی دست و محاسبه قابل

 که شرایطی در است، استوار اصلاحی هایارزش نااریب پایه برآورد

نماید  اریبی دچار را برآوردها تواندمی گیرد صورت جامعه در انتخاب

 بررسی مورد گذشته هایسال در پژوهشگران توسط موضوع این (.3)

 پیشنهاد مشکل این حل هم برای راهکارهایی و است گرفته قرار

 برآورد برای جامعه تصادفی از استفاده به توانمی ازجمله اند.نموده

جامعه  ام،د نژاد اصلاح در . متاسفانه(6) نمود اشاره اصلاحی هایارزش

 گروه یک ایجاد باعث انتخاب و نبوده موجود اوقات، اغلب در تصادفی

 اریبی میزان از آگاهی دیگر، طرف گردد. ازمی حیوانات از برجسته

 انتخاب، در اریبی بر مؤثر مختلف عوامل بررسی و انتخاب از ناشی

 اصلاحی هایارزش دقیق برآورد خصوص در را پژوهشگران تواندمی

 شدن فراهم با مختلف کشورهای بعد، به 2006 سال از. مایدن کمک

 گاوهای حدودی تا و نر گاوهای ژنوتیپ تعیین به شروع DNA هایتراشه

 رکوردهای و شجره از استفاده روش جایبه بتوانند تا کردند ماده

 اصلاحی هایارزش بینیپیش برای ژنتیکی نشانگرهای از فنوتیپی

 مختلفی هایاستراتژی و هاروش مسیر، این رد. کنند استفاده ژنومیک

 مطالعه مورد و طیور، دام نژاد اصلاح در ژنومیک انتخاب کاربرد برای

 ماتریس کردن جایگزین هااستراتژی این از یکی و است گرفته قرار

بود که در  ایشجره خویشاوندی ماتریس جایبه ژنومیک خویشاوندی

 به توجه با .(8، 7) شودمی نامیده (GBLUP) عنوانبه حاضر حال

 لذا باشد؛ بالا است ممکن هادام تمامی کردن هزینه ژنوتایپ این که

 که را نر گاوهای فرزندان تمامی از محدودی تعداد فقط گراناصلاح

 انتخاب کردن ژنوتیپ جهت دارند، را نتاج آزمون دوره به ورود قابلیت

 حیواناتی از دسته آن طفق شده، ژنوتایپ افراد میان از و نمایندمی

 نتاج برنامه آزمون به هستند بالاتری ژنومی اصلاحی ارزش دارای که

 دلایلبه است ممکن ها،انتخاب پیش این جاکهآن از شوند.می وارد

 این که فهمید وضوحبه توانمی لذا نباشد، تصادفی کاملاً مختلفی

 بنابراین، نیستند. رن گاوهای پسران تمامی از تصادفی نمونه یک هاگوساله

 اریبی در کنندهتعیین عامل یک خود نر که گاوهای در انتخابپیش

(. 2) آمد خواهد شماربهGBLUP  وسیلهبه ژنتیکی هایارزیابی رایج

 از گروهی با تصادفی صورتبه زودهنگام، انتخاب تحت پسران اگرچه

 نمایانگر شاندختران میانگین اما شوند،می داده آمیزش ماده گاوهای

 پسران اصلاحی ارزش میانگین و نیست پدرشان اصلاحی ارزش نصف

 ارزش از تربیش معیار، انحراف دو یا اندازه یکبه است ممکن جوان،

 به توانندنمی مولکولی، اطلاعات با حیوانات .باشد پدرشان اصلاحی

در فرآیند  چون اگر شوند، انتخاب جمعیت یک از تصادفی نمونه صورت

پوشی شود منجر به اریبی پیش انتخاب ها چشمابی ژنومی از آنارزی

ژنومی  انتخابپیش اطمینان قابلیت و اعتبار ،Vitezica (.9) شد خواهد

 دادند پیشنهاد و کردند گیریطراحی و اندازه مختلف را در سناریوهای

 هاینمونه شوند. انتخاب ژنوتیپ براى تصادفی صورتبه هم حیوانات تا

 هایارزش حداکثر بین از یا فنوتیپی هایارزش اطلاعات از یژنوتیپ

 وقتی ژنومیک انتخاب پیش واضح است که .شوندمی انتخاب فنوتیپی

 عنوانبه را اریبی .(9) دارد بهتری کیفیت باشد بهتری ژنوتایپینگ که

 و براساس شده سازیشبیه درست اصلاحی هایارزش بین تفاوت

 انتخاب از بعد. کردند گیریاندازه ژنومی اصلاحی هایارزش انتخاب

برآورد شده  اصلاحی هایارزش براساس یا فنوتیپ که براساس حیوانات

هایی هشده بود(، گرو محاسبه حیوانی مدل BLUP با روش )که هاآن

تری بیش اریبی شده بودند انتخاب ژنومی اصلاحی هایارزش براساس که

ساس فنوتیپ انتخاب شده بودند نشان هایی که بر اگروه با مقایسه در

 از فرد، شده هر بینیپیش اصلاحی ارزش دام، مدل در (.9)دادند 

 و والدین رکورد فرد، خود رکورد: گرددمحاسبه می منبع چندین

 از اریبی جوان، نر هایگوساله زود هنگام انتخاب دلیلبه نتاج، رکورد

 حقیقت، در .شودمی لاحیاص هایارزش بینیپیش وارد نر فرزندان طریق

 و نبوده های نرگوساله تمام از نمونه تصادفی یک دیگر انتخاب، این

کل جمعیت  از واقعی میانگین نر دیگر یک گاوهای این دختران میانگین
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 از مقدار واقعی را بیش شانپدران نیست و در نتیجه ارزش اصلاحی

 افزایشی خویشاوندی روابط ماتریس در بنابراین (.7) کنندمی بینیپیش

 نتاج از همه حیوانات اصلاحی ارزش بینیپیش در را اریبی بایستی

 معادله در که کند؛ چرا پخش زمانهم هایگروه یا و والدین تا گرفته

 منبع سه کمک با فرد هر اصلاحی ارزش اصلاحی، ارزش بینیپیش

 یزانم برآورد که دیگری موارد .(10، 7) آیدمی دستبه مختلف رکورد

 بین زودهنگام انتخاب شدت بودن متفاوت کنند،می مشکل را اریبی

 برای نتاج نری هیچ که نری گاوهای است؛ مختلف نر گاوهای پسران

 شوند؛ اگرمی ارزیابی نتاج ماده آن  طریق از باشند، نداشته انتخاب

پیش  تحت که دیگری نر با نتاج ماده گاوهای نتاج ماده همراه این

 ارزش بینیپیش در اریبی این شوند، ارزیابی باشد بوده یدشد انتخاب

 خویشاوندی روابط ماتریس حقیقت، در .کندمی نشت نیز پدر این اصلاحی

 اصلاحی هایارزش بینیپیش در اریبی این پخش مسئول افزایشی

 حیوانات باشند، اریبی های اصلاحی برآورد شدهارزش اگر. باشدمی

ارزش اصلاحی  بر مبتنی انتخاب تصمیمات و ندشونمی بندیگروه درست

نسبت به  باید ،بنابراین .دارند اساسی ایرادات تخمین زده شده و

های لازم صورت بگیرد. بررسی صلاحیهای اتصحیح و برآورد ارزش

شدت و روند اثر پیش انتخاب برای ژنوتایپ  ،در تحقیق حاضر میزان

پدران  صلاحیا هایآورد ارزشهای نر و ماده بر اریبی برگوساله کردن

 سازیشبیه هایداده از استفاده و با مورد مطالعه قرار خواهد گرفت

 ژنوتیپ برای انتخاب پیش از ناشی اریبی میزان تا شودمی تلاش شده

 و گرفته قرار بررسی های آماری متفاوت موردتوزیع حیوانات کردن

روند  اهمیت  به جهلذا با تو .گردد محاسبه مختلف شرایط در آن شدت

 تصحیح برای اطلاعات این از توانمی بعدی مراحل در در انتخاب، اریبی

 .نمود استفاده نژادی اصلاح هایبرنامه در انتخاب از ناشی هایاریبی
 

 هامواد و روش

و مقایسه  اریبی روند کشف برایسازی شبیه ،در این مطالعه       

 با پوشانیغیرهم جمعیت خاب،انت تحت جمعیت در های آماریتوزیع

ایجاد شد و بیش  QMSim افزارنرم از استفاده با برابر جنسی نسبت

تصادفی انجام گرفت تا عدم تعادل پیوستگی در  نسل تلاقی 1000از 

سازی شبیه پارامترهای(. 11) یکنواخت برقرار گردد صورتهجمعیت ب

و روند  پیشنهادی روش اثربخشی ارزیابی رایاولیه )تاریخی(، ب جمعیت

 ترتیببه متفاوت پذیریهای ژنومی با سه وراثتبینیاریبی در پیش

بر   QTLسه گونه تعدادو ( 4/0و  25/0 ،1/0) بالا و متوسط پایین،

با توجه  .شدند سازیشبیه های اصلاحی ژنومیکصحت برآورد ارزش

یع آماری توان اثر مارکرها را از دو توزافزار فوق میکه در نرمبه این

سازی با در بار شبیهسازی نمود لذا یکمختلف گاما و نرمال شبیه

سازی با در نظر گرفتن توزیع بار شبیهنظر گرفتن توزیع نرمال و یک

( SI) انتخاب شدت با سناریو دو گاما برای اثرات مارکرها انجام شد.

)50SP( درصد 50 انتخاب هاینسبت برای 755/1و  798/0 جمله از

های انتخاب شده در پذیریوراثت .شد استفاده (10SP) درصد 10 و 

مهم، در گاو شیری است  اقتصادی صفات سازیتحقیق، برای شبیه این

پذیری پایین توان به صفات تولیدمثلی با وراثتکه از آن جمله می

پذیری حدود چون تولید شیر با وراثتتولیدی هم و صفات 1/0حدود 

مورد  4/0پذیری حدود به وزن بدن با وراثتو صفات مربوط  25/0

استفاده برای شدت انتخاب  مورد گرفته است. سناریوهای استفاده قرار

های اصلاح نژادی مورد استفاده در شرکت اصلاح هایمربوط به برنامه

برای صفات مختلف  نژادی دلیل تفاوت در اهداف اصلاحنژاد دام که به

اولیه تاریخی حیوانی  جمعیت یک گیرد.می متفاوتی انجام هایبا شدت

 شبیه با اندازه موثر و غیرخویشاوند با جفت شدن تصادفی بازسازی و

 نرها برابر تعداد با حیوان 200 بااین ساختار جمعیتی  گردید. سازی

 به نسل 1000تدریج طی به وشد  شروع تصادفی طوربه و هاماده و

 در نسل آخر(ماده  01000و   ماده 2000راس ) 20000 و 4000

 این سناریو به برای دو افراد تعداد اختلاف. رسیدبالا سناریو  دو در

به پایان  نر 1000 از مساوی تعداد با انتخاب از که پس بوددلیل 

 برای مقایسه قابل آماری نظر معیارهای ارزیابی از رسید تا این امر

 سناریوی در یرد.گ بهتر انجامژنومی  ارزیابی اریبی و، خطا صحت معیار

درصد حیوانات برای انتخاب شدن مورد استفاده قرار  10که  دوم

که تعداد یرطوهنظر گرفته شد بتری درگرفت جمعیت ابتدایی بزرگ

افراد انتخاب شده در پایان انتخاب با تعداد حیوانات انتخاب شده در 

تری های بیشهمین دلیل نسلباشد. به درصد( برابر 50) اول سناریوی

 گیریجفت بنابراین. حاصل شود رانش -جهش تعادللازم بود تا 

 هایاوانیفر برای (شکل Uیکنواخت ) توزیع به دستیابی برای تصادفی

 فراوانی(. 1شکل) یافت ادامه 1500 نسل در هامکان کلیه در آللی

 ،مکرر جهش روش با آللی دو مدل یک در سازیشبیه ابتدای در یآلل

 برابر هاموقعیت همه دردو آللی  QTL و آللی نگر دونشا 1000 تعداد

مورگان با میزان جهش درصد سانتی یک ،نرخ نوترکیب. بود 5/0و 

 از نسل هر در بود. QTL در هر دو موقعیت مارکر و 5تا  5/2 متعادل

 ماده نر یا برابر احتمال با فرزند یک ماده هربرای  تاریخی، جمعیت

 جمعیت ساخت دنبالبه ،(SG) انتخابی تیپتعیین ژنو برای .شد تولید

نر،  10000 حدود از (10SPدرصد ) 10 انتخاب نسبت برای تاریخی،

 درصد 05 و برای نسبت انتخابشدند  انتخاب نر ژنوتیپ 1000

(50SP )های اصلاحی براساس ارزش قبلی نسل از ناشی نر 2000 از

 فقط ،شده پژنوتی نر 1000 این بین از. شدند انتخاب برآورد شده

 و 2000 با تا شدند انتخاب خود GEBVs براساس حیوان 200

 در. شوند جفت بعدی نسل تولید برای نشده انتخاب ماده 10000
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 2 نسل هر در و سناریو دو هر درها ماده نسل، 10 اخیر جمعیت

 تا کردتولید را حیوان 20000 و 4000 بتواند تا کردند تولید فرزند

 سناریو، هر برای. بماند ثابت نسل طول در ابانتخ معیارهای تمام

 شبیه( 4/0 و 25/0 ،1/0) از( 2h) متفاوت پذیریوراثت با صفت سه

 نسل درجهت ژنوتیپ کردن  نر حیوانات انتخابروش . شد سازی

 تخمین اصلاحی ارزش براساس و بوده تصادفیصورت انتخاب به اول

 جاکهآن از. است شده گذاری پایه 10 تا 2 نسل از شده حیوانات زده

های ارزش براساس قطنرها ف انتخاب شدند، انتخاب ژنوتیپ برای نرها

 3000ی به طول ژنومدر این مطالعه،  .شد انجام شده اصلاحی برآورد

اتوزوم با طول متفاوت و مشابه  کروموزوم 30مورگان حاوی سانتی

دو  انگرنش 1000سازی شد. های سایر حیوانات شبیهاندازه کروموزوم

دو آللی با فراوانی آللی اولیه برابر با توزیع یکنواخت  QTL 50 و آللی

 ترتیببه QTL و نشانگرها کل تعداد. شد سازیشبیه حیوان هر برای

 مقادیر ،شد پخش ژنوم سراسر در تصادفی طوربه 1500 و 30000

 شبیه جمعیت از تکرار 20 میانگین این مقاله، در شده ارائه آماره هر

ژنوتیپ شده  اصلاحی حیوانات ارزش مقادیر برآورد .بود شده سازی

 هاىارزش DMU افزارنرم از استفاده و با محاسبه خارج از انتخابی

 با استفاده از سپس محاسبه گردید، شده انتخاب حیوانات اصلاحى

 QMSim به خارجی اصلاحی هایگزینه ارزش عنوانبه ورودى فایل یک

 مدل یک طریق از BLUP کننده بینیآن، پیش و بعد از معرفى شد

استفاده قرار گرفت  هندرسون مورد مختلط خطی مدل توسط حیوانی

 یک واقع در و بود هاSNP تصادفی اثرات شامل آماری مدل(. 12)

صورت رابطه به پیشنهادی مدل بوده و  SNP-BLUPاستاندارد مدل

 i+ e g=µ+ Q iy                                                :باشدزیر می

 از که های اصلاحی برآورد شده بودهارزش بردار iy در این معادله،

 Q ٬میانگین کل µ .شودمی محاسبه (gمجموع اثرات مارکرها )

رکرها اثر ما g ٬ماتریس طرح مرتبط کننده اثلات مارکرها به فنوتیپ

 باشد. مدل میمانده اثرات باقی eو 

 هایارزش بینیپیش اریبی محاسبه برای مختلفی هایآماره       

 مقادیر ارزش خطی رگرسیون: از عبارتند اند کهپیشنهاد شده ژنومی

 زده تخمین اصلاحی ارزش مقادیر روی( TBVs) واقعی اصلاحی

 و بعدی هایبینیپیش بین خطی همبستگی ضریب ،(EBVs) شده

(. 12)( قبلی بینیپیش منهای) ژنومی بینیپیش اختلاف واریانس

 است، شده شناخته QTL اثرات واقعی که سازیمطالعه شبیه یک در

 روی بر واقعی اصلاحی ارزش مقادیر رگرسیون از راحتیبه توانمی

و از آن  اریبی را محاسبه شده زده تخمین اصلاحی ارزش مقادیر

 GEBVs و TBVs همبستگی از استفاده با ارزیابی دقت. کرد استفاده

 واریانس واریانس، بر انتخاب تأثیر دادن نشان برای. شد گیریزهاندا

 :(14) شدبرآورد  معادله زیر از استفاده با آللی فراوانی
N2q)/-1q(=  2

qσ 

 است. جمعیت در افراد تعداد N و آللی فراوانی q آن، در که

نوشته  Rکدهای مورد نیاز برای محاسبات و آنالیز در محیط        

اد مل تعدسازی و بررسی تاثیر عواشبیه ،انجام این مطالعهبرای شد و 

 QTLپذیری صفت و تعدادنشانگر، تعداد افراد جمعیت مرجع، وراثت

رهای افزانرم علاوه بر ،(15) ژنومیک های اصلاحیارزش صحت برآورد بر

R  افزارنرمازQMSim    شداستفاده نیز. 

 

 نتایج
نسل  1000پس از  هامامی جایگاهت توزیع فراوانی آلل دوم در       

نشان داده شده است. با توجه به پروسه  1تلاقی تصادفی در شکل 

تثبیت یا حذف در جوامع کوچک، شکل  ها برایجایگاه تفرق و تمایل

صورت توزیع فراوانی آللی در این گونه جوامع پس از چندین نسل به

ر ژنوم با فراوانی د هاییکه جایگاه صورتدرآمد، بدین انگلیسی U شکل

ترین فراوانی و آللی صفر و یک که حاصل تفرق است، دارای بیش

هستند، در  5/0هایی که دارای فراوانی میانه یا نزدیک به جایگاه

های ترین میزان خود قرار دارند. البته این امر برای سایر فراوانیکم

عی تعادل باشد. در این حالت، نومی آللی غیر از صفر و یک نیز صادق

ها میزان فراوانی نسل شود که با افزایشمی بین تفرق و جهش حاصل

توان که میطوریماند، بهثابت می های مختلف تقریباًآللی در جایگاه

 عدم میانگین، 1 تفرق نام برد. جدول-عنوان تعادل جهشاز آن به

 تاریخی جمعیت نسل آخرین در را LD همان یا پیوستگی تعادل

 فواصل در LDمیزان  دهد. در این جدولمی ارم( نشانهز )نسل

 معیار مورگان آورده شده است.براساس مقیاس سانتی ژنوم متفاوت

LD 2مطالعه حاضر با استفاده از آماره  درr همان محاسبه شده است 

 تصادفی هاتلاقی که اول نسل در شود،می مشاهده 2 شکل در طورکه

 عددی، میزان است، نشده اعمال جمعیت در انتخابی گونههیچ و بوده

 شده برآورد اصلاحی هایارزش از واقعی اصلاحی هایارزش تابعیت

 این دوم، نسل در انتخاب پروسه آغاز با ولی. است 1 عدد به نزدیک

 این. کندمی پیدا انحراف یک، عدد از ترکم مقادیر سمت به مقدار

 اول نسل از هرچه و بوده شدید بسیار انتخاب اول نسل در انحراف

 از پس کهطوریبه شودمی ترکم انحراف شدت گیریم،می فاصله

 .ماندمی ثابت انحراف میزان دیگر انتخاب نسل 4 حدود

. 
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 یش( براها )تعادل رانش جهتیهمه موقع یبرا یمدل دوآلل کیآلل دوم در  یبرا یآلل یها( فرکانسفرمیونی عیشکل )توز U عیتوز :1 شکل

مارکرها را  تعداد yدر هر مارکر و محور  2فراوانی آللی برای الل شماره  x. محور (ینسل جلوتر از انتخاب مصنوع کی) یخیتار تیجمع نیآخر

 دهد.نشان می
 

 

 مختلف آماری هایتوزیع در تاریخی جمعیت نسل آخرین برای LD متوسط :1 جدول

  

  
)مثلث( با شدت  4/0)دایره( و  25/0)مربع(،  1/0پذیری صفت با وراثت ۳در  شده ینیبشیپ صلاحیا یهاارزش بر یواقع صلاحیا یهاارزش ونیرگرسروند  سهیمقا: 2شکل

 نرمال )راست( و گاما )چپ( یآمار هایعیتوز)کاراکترهای توپر( در  درصدی 50درصدی )کاراکترهای توخالی( و  10انتخاب 

(cM) ژنوم طول معیار انحراف  2LD(R(متوسط   (cM) ژنوم طول معیار انحراف 2LD(R(متوسط    

[ 0و  05/0 ) 264/0  007/0  [ 7/0و8/0 ) 017/0  0001/0  

[ 05/0و  1/0 ) 169/0  006/0  [ 8/0و9/0 ) 015/0  0000/0  

[ 1/0و  2/0 ) 098/0  003/0  [ 9/0و1 ) 013/0  0000/0  

[ 2/0و  3/0 ) 056/0  001/0  [ 1و2 ) 009/0  0000/0  

[ 3/0و  4/0 ) 038/0  001/0  [ 2و3 ) 005/0  0000/0  

[ 4/0و  5/0 ) 029/0  001/0  [ 3و4 ) 004/0  0000/0  

[ 5/0و  6/0 ) 023/0  001/0  [ 4و5 ) 003/0  0000/0  

[ 6/0و  7/0 ) 019/0  001/0     
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 ز نسل اولا (راستتغییر در میزان اریبی در توزیع نرمال ) میزان       

 رایب و 55/0 و 49/0 ،42/0 ترتیببه SP50دوم برای سناریو  نسل تا

 ذیریپوراثت با صفات در 42/0 و 36/0 ،27/0 ترتیببه SP10سناریو 

( چپ) گاما توزیع تغییر برای میزان آمد. این دستهب 40/0 و 25/0 ،1/0

 74 و 77 ،82 و SP50سناریو  درصد برای 60 و 66 ،73 ترتیببه

 40/0 و 25/0 ،1/0 پذیریوراثت با درصفات SP10ی سناریو درصد برا

 ،2 فقط ترتیببه 10 نسل به 4 نسل به مربوط کاهش. یابدمی کاهش

یزان برای همین مبه درصد برای توزیع نرمال و تقریباً 4 و 4 ،4 ،2 ،3

 سهیه از مقاو استفاد یبیار زانیمبا توجه به. است شده ارائه گاما توزیع

و  نزایم در یچندان اثر یآمار یهاعیتوز نیا ،نرمال و گاما عیدو توز

  نداشت. یبیار  جینتا

 واقعی اصلاحی ارزش در انتخاب( صحت) همبستگی روند       

 روند 3شکل در : متوالی هاینسل طی در ژنومی اصلاحی ارزش و

 شده داده نشان مختلف هاینسل در های اصلاحیارزش برآورد صحت

 صحت رود،می جلوتر هانسل چقدر هر دهدمی نشان مودارن این. است

 حالت به چهارم نسل از پس کاهش این ولی کند؛می پیدا کاهش انتخاب

 به چهارم نسل از بنابراین،. کندنمی پیدا کاهش دیگر و رسدمی ثابتی

 صحت کاهش روند ها،پذیریوراثت و سناریوها همه برای تقریباً بعد،

 بعد روند به مرحله این از شود.می متوقف اصلاحی هایارزش برآورد

 دهدمی نشان و شودمتوقف می های ارثیبرآورد ارزش صحت کاهشی

 هانسل هر چقدر باشد ولی متغیر تواندمی اول نسل چند در اریبی که

های برآورد ارزش در صحت کاهش میزان و اریبی رود میزانمی جلوتر

 یک دادن با توانمی رسد. بنابراینمی تریبا ثبات حالت به اصلاحی

در مطالعات  بایستی ضریب این که برآوردها به ثابت کاهشی ضریب

طور به گردد تا حدودی اریبی حاصل شده را اصلاح نمود. برآورد بعدی

 .آورد دستبه توانمی  را نااریبی برآوردهای تقریبی

 متوالی، هاینسل در اصلاحی هایارزش برآورد صحت عددی مقادیر       

 هایبینیپیش صحت. است شده داده نشان 3 شکل در تفصیل به

 انتخاب برای و(  71/0 و 59/0 ،42/0) درصد 50 انتخاب برای ژنومی

 هایپذیریوراثت با صفات برای( 79/0 و 71/0 ،57/0)درصد  10

 صحت و دقت. است شده برآورد( 40/0 و 25/0، 1/0) ترتیببه فمختل

 افزایش رفت،می انتظار طورکههمان پذیریوراثت افزایش با هابینیپیش

 3 شکل در طورکههمان. بود انتخاب شدت به وابسته ترکم و یافت

 برای مختلف، هاینسل در انتخاب برآورد صحت روند شود،می دیده

 هانسل هرچقدر دهدمی نشان ،است شده ارائه اصلاحی هایارزش

 کاهش، این منتها. کندمی پیدا کاهش انتخاب صحت رودمی جلوتر

 کند؛نمی پیدا تغییر دیگر و رسدمی ثابتی حالت به شرایطی یک در

 سناریوهایی آن با یعنی افتد؛می اتفاق چهارم  نسل در موضوع این که

 همه سناریوها برای تقریباً بعد؛ به مچهار نسل از انتخاب انجام شد، که

 معیار مورد در کاهشی بعد به مرحله این از دیگر هاپذیریوراثت و

 واقعی هایارزش و برآوردها بین همبستگی ضریب یا انتخاب صحت

 متغیر تواندمی خیلی اول نسل چند در اریبی که دهدمی نشان نبوده و

 کاهش میزان و اریبی میزان رود،می جلوتر هانسل هرچقدر ولی باشد؛

 پیدا کاهش دیگر و رسدمی تریبا ثبات حالت به انتخاب در صحت

علت تفاوت در کند. با وجود این تفاوت جندانی در میزان اریبی بهنمی

، تغییرات 4شکل  شود.توزیع آماری اثرات مارکرها مشاهده نمی

  

  
ث( با شدت )مثل 4/0)دایره( و  25/0 ٬)مربع( 1/0پذیری صفت با وراثت ۳بینی شده در های اصلاحی پیشهای اصلاحی واقعی و ارزشمقایسه همبستگی ارزش: ۳شکل

 گاما )چپ(نرمال )راست( و  یآمار هایعیتوز)کاراکترهای توپر( در  درصدی 50درصدی )کاراکترهای توخالی( و  10انتخاب 
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انتخاب ت پیشجمعیت تح متوالی در هایفراوانی آللی در نسل واریانس

دهد که در تمامی سناریوها روند تغییرات واریانس ژنومی را نشان می

ترین میزان واریانس فراوانی آللی فراوانی آللی رو به کاهش است؛ بیش

باشد. دهم پس از انتخاب می ترین آن مربوط به نسلنسل اول و کم در

 2h افزایش با دقت است، شده داده نشان 3 شکل در طورکههمان
 بود SI به وابسته ترکم و یافت افزایش رفتمی انتظار طورکههمان

 شروع بعد به 2 نسل از بالاتر هایEBV اساس بر انتخاب کهدرحالی

 است ژنتیکی واریانس چشمگیر کاهش دلیلبه عمدتاً پدیده این شد؛

 )شکل است شده داده نشان آللی فراوانی واریانس محاسبات توسط که

 برای چنینهم و رگرسیون ضرایب همانند دقت در کاهش الگوی(. 4

 سهیو استفاده از مقا یبیار زانیمو با توجه به بود آللی فراوانی واریانس

و  زانیدر م یچندان ریتاث یآمار یهاعیتوز نینرمال و گاما ا عیدو توز

 .(4و  3، 2های لنداشت )شک یبیار  جینتا

 واریانس دهد.درصدی نشان می 10ی و درصد 50انتخاب        

صورت تصادفی ژنتیکی در این جمعیت در نسل اول که انتخاب به

است، در بالاترین میزان خود بوده و با شروع انتخاب حیوانات برتر از 

های کند؛ هرچه بر تعداد نسلنظر ژنتیکی این مقدار کاهش پیدا می

 . شودشود، از میزان واریانس ژنتیکی کاسته میشده افزوده می انتخاب

  

  
درصدی  10دت انتخاب )دایره( با ش 4/0)مثلث( و  25/0 ٬)مربع( 1/0پذیری صفت با وراثت ۳جمعیت تحت انتخاب در  در آللی هایفراوانی واریانس در تغییر روند :4 شکل

 )کاراکترهای توپر( درصدی 50)کاراکترهای توخالی( و 
  

  

  
)مثلث( با شدت  4/0 )دایره( و25/0 ٬)مربع( 1/0پذیری صفت با وراثت ۳در  بتحت انتخا تینسل درجمع 10 طول در یشیافزا یکیژنت یهاانسیوار در رییتغ روند :5 شکل

 نرمال )راست( و گاما )چپ( یآمار هایعیتوزدرصدی )کاراکترهای توپر( در  50درصدی )کاراکترهای توخالی( و  10انتخاب 
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 بحث

 که پایه جمعیت یک تولید برای ژنومی، هایسازیشبیه در       

 مباحث در بحث مورد کوچک جوامع با آن ژنومی ساختار شباهت

 از آللی هایفراوانی توزیع نظر از باید اشد،ب اعتماد قابل نژاد اصلاح

 که نحوبدین. باشد سانیهم توزیع دارای یک، فراوانی تا صفر فراوانی

 توزیع گردد، رسم 1/0 هایبازه در آللی هایفروانی توزیع کهدرصورتی

 جوامع در تفرق دلیلبه البته. است یکنواخت توزیع شبیه هاآن آماری

 دارای حالت این در آللی فراوانی توزیع یهاگوشه همیشه کوچک،

 ژنتیک قواعد با دقیقاً  که بود خواهد هابازه سایر از تریبیش فراوانی

 بررسی برای کار ترینساده(. 14)شود  داده توضیح تواندمی جمعیت

 یک در اگر است؛ آللی هایفراوانی از نمودار یک مطالعه، مورد جمعیت

 هایفراوانی کهبرای این نباشد، برقرار یکنواختی آللی تعادل جمعیت

 محقق امر این تا بود خواهد لازم نسل چندین شود، یکنواخت آللی

است،  شده داده نشان 1 شکل در طورکههمان مطالعه حاضر، در. شود

 کروموزومی سطح در ها،جایگاه تمامی در دوم آلل یکنواخت توزیع

 در دوم آلل که دهدمی نشان که است؛ شده سازیشبیه خوبیبه ژنوم

 خیلی توزیع این اهمیت. است یکسان تقریباً فراوانی دارای ژنوم طول

  آلل تعادل حالت یک در جمعیت که دهدمی نشان زیرا است مهم

 آللی فراوانی در تغییر که هست حالتی در جمعیت یعنی داشته قرار

 ختارسا کننده تعیین عامل تواندمی صفت یک برای انتخاب از ناشی

 آللی فراوانی در آتی تغییرات بنابراین،. شود قلمداد جامعه ژنتیکی

 فراوانی توزیع تعادل عدم تغییرات نتیجه در انتخاب، تحت جمعیت در

 جدید عوامل اثر در که است جدید نتیجه تغییرات در بلکه نبوده، آللی

افتد می اتفاق زمانی حالت این. است آمده وجودبه انتخاب جمله از

 اهداف آن، برای از و بدهیم تشکیل را تاریخی جمعیت قصد داریم که

 ژنومی سازیشبیه افزارهاینرم کهزمانی. کنیم استفاده نژادی اصلاح

هر  آللی فراوانی کنند، ابتدا سازیشبیه را جمعیت یک خواهندمی

 این متمادی، هاینسل طی در و گیرندمی نظر در یکسان را آلل دو

 آللی جایگاه به بسته که رسدمی تعادلی حالت یک به یآلل فراوانی

 تعادل این و هست تعادل حالت در باشند؛ ولی متفاوت است ممکن

 نسل در دادیم، انجام را سازیشبیه ما که شرایطی در آللی فراوانی

 نسل یک)تاریخی  جمعیت آخرین برای 1 شکل در که شد محقق هزارم

 تواندمی خود امر است. این شده آورده( مصنوعی انتخاب از جلوتر

 در رابطه. باشد کروموزمی قطعات بین نامتعادل لینکاژ در اصلی عامل

 کهطوریهمان ژنوم، سطح در نامتعادل لینکاژ پراکندگی و میزان با

 ترکم مارکرها فاصله بین هرچقدر است، مشاهده قابل 1 جدول در

 است قاعده یک این یعنی لعکس؛اب و است بالاتر LD میانگین باشد،

 تربیش آورکراسینگ امکان باشد، تربیش مارکر فاصله هرچقدر که

 نتیجه، در باشد، تربیش آورکراسینگ امکان که وقتی و بود خواهد

 پایین LD میانگین نهایتاً و رودمی بین از مارکرها بین پیوستگی

 عدم ینمیانگ از بینیپیش قابل تقریباً روند یک آید، بنابراین،می

 گردید؛ پس مشاهده است شده ارائه 1 جدول در که پیوستگی تعادل

 کنونی جوامع مشابه خصوصیت دارای ژنتیکی ساختار از اطمینان از

 انجام هاآن روی بر را جمعیت ژنتیک مطالعات توانمی انتخاب، تحت

 بررسی مطالعه این اصلی هدف شد، اشاره هم قبلاً چنان کههم. داد

 ناشی واقعی مقادیر با حیوانات اصلاحی هایارزش برآورد یاریب روند

 رگرسیون ضریب با که است شدن ژنوتیپ برای حیوانات انتخابپیش از

 بالاتری پذیریوراثت که سناریوهایی در فقط شود،می داده نشان دو این

 ترپایین پذیریوراثت هرچقدر و تر اریبی استکم مقدار دارند، این

 ترکم انتخاب شدت که هرچقدر. است تر اریبیبیش دارمق این باشد،

 شوندمی انتخاب حیوانات از تریبیش تعداد از هاانتخاب یعنی باشد،

 تعداد هرچقدر لعکساب به و بود خواهد ترکم هم اریبی نتیجه، و در

 در باشد بالاتر انتخاب شدت یعنی کنید انتخاب تریکم حیوانات

 دهد کهمی نشان روند این بنابراین بود دخواه تربیش اریبی نتیجه

 شدت هرچه یعنی دارد، مستقیم نسبت انتخاب شدت با اریبی میزان

 نسبت پذیریوراثت با و است تربیش هم اریبی باشد، تربیش انتخاب

 و ترکم اریبی باشد، بالاتر پذیریوراثت هرچقدر یعنی دارد؛ عکس

 نتایج با که است تربیش بیاری باشد ترپایین پذیریوراثت هرچقدر

 2 شکل در طورکههمان .(17، 16، 9) هماهنگی دارد محققین سایر

 باشد، ترکم صفت یک پذیریوراثت میزان هرچه شود،می مشاهده

 هرچه این، بر علاوه است؛ تربیش انتخاب پیش از ناشی اریبی میزان

 رتبیش اریبی میزان باشد، تربیش جمعیت یک در انتخاب شدت

 این در قبلی مطالعات با مطالعه این از حاصل نتایج. بود خواهد

 اریبی روند نتایج تر،مطالعه دقیق برای(. 16، 9) دارد مطابقت رابطه

  GEBVS بر TBVS هایارزش رگرسیون ضریب که انتخاب از ناشی

 نااریب کهدرحالتی رگرسیون ضریب این. است شده ارائه 2 شکل در

 برآوردها میزان یعنی باشد، یک عدد حدود در داریمق یک باید باشد،

 ولی هست؛ اصلاحی هایارزش واقعی میزان که کند تغییر قدرهمان

 معمولاً  برآوردها و شودنمی محقق امر این انتخاب درنتیجه متاسفانه

 درنتیجه،. باشندمی "برآوردی بیش" یا هستند واقعی مقدار از بالاتر

 تخمین اصلاحی هایارزش بر واقعی اصلاحی هایارزش رگرسیون

 در تغییر واحد یک هر ازایبه یعنی  شود،می یک از ترکم شده زده

 هایارزش در تغییر واحد یک از تربیش واقعی اصلاحی هایارزش

 زیر و شودمی برآورد که عددی این و بینیممی شده برآورد اصلاحی

 همان عدد این) میزان در تغییر واحد هر ازایبه کهاین یعنی هست یک

 هایارزش اگر مختصات محور در هست رگرسیون ضریب خط شیب

 شده زده تخمین اصلاحی هایارزش و y محور در را واقعی اصلاحی
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 یک از تربیش واقعی، اصلاحی هایارزش( دهیم قرار هاx محور در را

. شودمی مشاهده شده زده تخمین اصلاحی هایارزش در تغییر واحد

 ترکم رگرسیون ضریب این شودمی یک از ترکم خط شیب یجه،درنت

 سناریوها، همه در شودمی مشاهده کهچنانهم و بود خواهد یک از

 از بالاتر ها،بینیپیش یعنی است یک از ترکم رگرسیون ضریب این

 به گرفته انجام گذشته هایسال در که ایمطالعه در .است واقعیت

 ژنومی هایبینیپیش دقت کاهش که تاس شده داده نشان خوبی

  الگوهایی، چنین اصلی محرک رسدمی نظربه(. 18) است انتخاب نتیجه

 ژنتیکی، واریانس کاهش(. 5 شکل) است نسل هر در ژنتیکی واریانس

 روی بر انتخاب جاکهآن از. شد خواهد پذیریوراثت کاهش به منجر

 که پذیریوراثت مینتخ نتیجه در گذارد،می تأثیر واریانس اجزای

 با بایستی باشدمی انتخاب تحت جمعیت در واریانس اجزا از ترکیبی

 برآورد هایروش این بر علاوه(. 19) گیرد قرار توجه مورد بالاتری دقت

 بین در که باشد تاثیرگذار اریبی میزان بر تواندمی اصلاحی هایارزش

 ترمناسب رنظ این از GBLUP ایمرحله تک روش آماری هایروش

 ارزش برآوردهای که شد داده نشان جدید مطالعه یک در(. 19) است

 صحت و داده کاهش را اریبی ای،مرحله تکGBLUP  صورتبه اصلاحی

 این نتایج اریبی روند خصوص در(. 3) دهدمی افزایش را بینیپیش

 با توانمی را ژنومی اصلاحی هایارزش کاهش که داد نشان مطالعه

 مجدد حرکت به و کرد اصلاح دادن ضریب با پارامتر یک از استفاده

 اجزاء تغییرات روند بررسی برای .نمود کمک بعد به 4 نسل در اریبی

 روند ابتدا باشد،می جمعیت ساختار تغییر اصلی عامل که واریانس

 یدگرد مطالعه انتخاب تحت جمعیت در ژنتیکی واریانس تغییرات

 همان آللی فراوانی تغییرات شود،می ملاحظه کهچنانهم(.  2)شکل 

 همبستگی تغییرات در و اریبی تغییرات روند در که کندمی طی را روندی

 شکل این. شد مشاهده واقعی مقادیر با اصلاحی هایارزش برآوردهای

 تابعی انتخاب، صحت کاهش و برآوردها در اریبی که دهدمی نشان

 ژنتیکی واریانس در تغییر آن، تبع به و آللی فراوانی واریانس تغییر از

 فراوانی واریانس کاهش. باشدمی انتخاب تحت جامعه در فنوتیپی و

 قرار انتخاب تحت جمعیت یک کهزمانی ژنومی، هایجایگاه در آللی

 ژنتیک در شده شناخته موضوعی است و معروف بولمر اثر به گیردمی

 واریانس کاهش باعث که هست اثری بولمر اثر .(21، 20) است جمعیت

 که هر منبعی که گرفت نتیجه توانمی .شودمی انتخاب نتیجه در

 برآورد بر شود، پذیریوراثت و واریانس هایتغییر مولفه به منجر

 تاثیر نینچهم. گذارندمی اثر اصلاحی هایارزش هایبینیپیش

 وراثت با صفات در که داد نشان معین انتخاب شدت در پذیریوراثت

نکته . یابدمی کاهش اریبی و یافته بهبود برآوردها بالاتر پذیری

 بر میزان همانبه انتخاب شدت در تفاوت که است این توجه جالب

 شدت که است موثر اصلاحی هایارزش برآورد اریبی میزان روی

 تابعی صفت یک پذیری،وراثت کهاین به توجه با. دارد رتاثی انتخاب

پروسه  در و است فنوتیپی واریانس به ژنتیکی واریانس نسبت از

 یابد،می کاهش ژنتیکی واریانس کاهش دلیلبه نسبت این انتخاب

 و شده متوالی نسل دو در پذیریوراثت برآورد تفاوت باعث نتیجهدر

 یک بر انتخاب شدت اعمال دیگر سوی از. برآوردهاست اریبی عامل

 که پیداست ناگفته و شده جامعه یک از بخشی انتخاب باعث جامعه،

 کل در آن مقادیر از ترکوچک جامعه از بخش یک در واریانس اجزائ

 اریبی برای مهمی عامل خود نیز این که است، انتخاب از پیشجامعه 

 بر را خود اثر وامل،ع این هر دوی که است جالب. باشدمی برآوردها

. کنندمی اعمال واریانس اجزاء در تغییر طریق از برآوردها اریبی روی

 برای اصلی محرک واریانس، کاهش که است آن دهندهنشان این و

 نظر از ساختاری تفاوت ایجاد با و است اصلاحی هایارزش اریبی برآورد

 هایبینیپیش به منجر فرزندان، نسل و والدین نسل بین ژنتیکی

 انتخاب شدت چقدرهر شود،می مشاهده چنان کههم .گرددمی اریب

 واریانس نتیجه در تر باشد،کم صفت پذیریوراثت یا و باشد، تربیش

 یعنی باشد، ترکم هاانتخاب شدت چههر و کندمی پیدا کاهش تربیش

 این در کنیم، انتخاب درصد 10 جایبه را حیوانات از درصد 50 اگر

 باشد، ترپایین انتخاب شدت کهوقتی است پایین انتخاب دتش صورت

 آللی فراوانی واریانس در کاهش و ژنتیکی واریانس در کاهش نتیجهدر

 ترکمانتخاب  شدت چقدرهر چون هست هم ؛ طبیعیشودمی ترکم

 خیلی هایمانانتخاب و آوردیم انتخاب روی بر را تریکم فشار باشد،

 و مانندمی باقی هاآلل از تریبیش مقدار تیجه،ندر و نیست شدید

 دارد؛ وجود جمعیت در واریانس هنوز نتیجه،در شوند؛تثبیت می ترکم

 ژنتیکی واریانس در کاهش باشد، ترکم انتخاب شدت چقدرهر بنابراین،

 چقدرهر چنینهم. بود خواهد ترکم آللی فراوانی واریانس کاهش و

 یعنی. است موثر ترکم انتخاب نتیجهدر باشد، ترکم پذیریوراثت که

 موثر خیلی ژنتیکی انتخاب دارند، پایینی پذیریوراثت که صفاتی در

باشد. می ترکم هم ژنتیکی فراوانی واریانس در کاهش نتیجهدر نیست،

 واریانس در کاهش درصد، 10 هایفراوانی در که است دلیل همینبه

 حداکثر یعنی است؛ درصد 40 پذیریوراثت که است زمانی از ترکم

 چون است، بالا پذیریوراثت که داریم زمانی تر دربیش را کاهش

 واریانس نتیجه، در و بردمی بالاتر را هاانتخاب دقت بالا پذیریوراثت

 .داشت خواهیم را واریانس حداقل یعنی کندمی پیدا کاهش تربیش

ماری اثرات مارکرهای نتایح نشان دادند که تفاوت در توزیع آ    

ژنتیکی در دو توزیع نرمال و گاما اثر چندانی بر میزان و روند اریبی 

در هردو توزیع دارای  های اصلاحیو روند اریبی برآورد ارزش نداشته

های متوالی، متاثر از تشابه زیادی است. بررسی روند اریبی در نسل

 4حدود انتخاب ژنومی در تحقیق حاضر، نشان داد که فقط پیش

ای برسد تفرق در جمعیت به نقطه-نسل کافی است تا تعادل جهش
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های بعدی نداشته چندانی بر تفاوت واریانس در نسل که انتخاب، اثر

مقدار اریبی در یک ارزش عددی ثابت باقی بماند.  باشد و اصطلاحاً

توان می جمعیت، هر عددی مناسب برای ضریب بنابراین، با یافتن یک

صورت نااریب به های اصلاحی حیوانات را مجدداًارزشبرآوردهای 

سازی شده های شبیهحاضر براساس داده نمود. البته مطالعه محاسبه

های واقعی متفاوت های فوق در جمعیتبوده و ممکن است یافته

گونه که در مطالعات پیشین نیز علت اصلی اریبی ناشی باشد؛ همان

نسل والدین  ژنتیکی و فنوتیپی بین ستفاوت واریان دلیلاز انتخاب به

حاضر نیز این مهم با و نسل فرزندان اعلام شده بود، در مطالعه 

های متوالی و رسم تغییرات اجزاء واریانس در طول نسلمحاسبه 

های مربوطه به وضوح نشان داده شد و تایید گردید. بررسی شکل

ل دستیابی به ژنوم، دلیژنومی، به داد که در انتخاب نشانروند اریبی 

تری کاندیدای انتخاب و انجام عمل انتخاب در تعداد بسیار بیش

انتخاب حیوانات برتر بدون کاهش  تر، امکانجمعیتی بزرگ حوزه یک

تواند محقق های متوالی مینسل ژنتیکی در ملاحظه در واریانس قابل

از  تواند به ثابت ماندن میزان عددی اریبی ناشیشود و این امر می

 در که باشد این تواندمی نهایی هم گیرینتیجهانتخاب کمک نماید. 

 انتخاب از تربیش بسیار دوم، و اول نسل در ژنومی، اریبی انتخاب

 انتخاب و است بالا انتخاب دقت این که دلیلبه باشد،می معمول

 نتیجه،در افتد،می اتفاق هاژن هایارزش و ژنتیکی هایارزش براساس

 به ولی است، زیاد اریبی شدت اول، هاینسل و اول هایسال در

 سرعت با زیاد هست اول هایسال در اریبی میزان که شدت همان

و پس از آن در همین حالت با ثبات  رسدثبات می به هم تریبیش

حاضر فقط  دست آمده از مطالعههنتایج ب همه ماند. با این باقی خواهد

واقعی  رسد در دنیاینظر نمیه و بهسازی بودهای شبیهاساس دادهبر

های مشاهده شده در مطابق یافته تغییرات در اجزاء واریانس کاملاً

دو  سهیو استفاده از مقا یبیار زانیو با توجه به م این مطالعه باشد

و  زانیدر م یچنداناثر  یآمار یهاعیتوز نینرمال و گاما ا عیتوز

 نداشت. یبیار جینتا
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