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  )٦/٢/٩٦تاريخ پذيرش:  - ٢٧/١١/٩٥(تاريخ دريافت: 

 چكيده
 تعداد ،و واريانس ژنتيكي در بلندمدتزادآوري درون بيضربر پاسخ به انتخاب،  ايجر و ژنومي انتخاباثر  بررسي منظور به
 آميزش نشانگرها بين پيوستگي تعادل عدم ايجاد جهت نسل ٥٠ شد و به مدت سازيشبيه  غيرخويشاوند حيوان ١٠٠

. شد سازيشبيه مورگان، ١ يكسان باطول كروموزوم ١٠ تعداد و مورگان١٠ طول با ژنومي هرحيوان براي. داشتند تصادفي
 ١/٠و  ٥/٠ توارثپذيري با صفتبراي هر حيوان دو. گرفتند قرار هركروموزوم برروي مساوي درفواصل SNP نشانگر ١٠٠٠ تعداد

 براي BLUP ازروش. شدند پخش ژنوم روي تصادفي بصورت ،مؤثر جايگاه ژني ٢٠٠ تعداد براي هر صفت و شد درنظرگرفته
 اثرات مجموع از افراد ژنومي اصلاحي يهاارزش و استفادهدر جمعيت مرجع  نشانگرها اثر و رايج اصلاحي يهاارزش بينيپيش

نسل با يكي از روشهاي رايج و ژنومي  ١٥حيوانات به مدت  ٥١بعد از نسل  .شد محاسبه آنها ژنوتيپ به باتوجه نشانگرها
 روش انتخاب براي هر دو صفت پاسخ به انتخاب تجمعي براي كهداد نشان نتايج .ه و نسل بعد را ايجاد مي كردندانتخاب شد

) ٧٧/٠و  ٥٦/٠در مقابل  ٧١/٠و  ٤٢/٠(، ولي واريانس ژنتيكي )٩٩/١و  ٥٨/٦(انتخاب رايج بيشتر از  )٤٥/٢و  ٣٥/٧(ژنومي 
 به نسبت رايج انتخاب .با توارث پذيري بالا بيشتر بود . ميزان پاسخ به انتخاب و كاهش واريانس ژنتيكي براي صفتكمتر بود

 وشد  انتخاب نسل ١٥ از بعد )٠٧/٠در مقابل  ١٣/٠(زادآوري درون بيضر زانيم برابري دو تقريبا افزايش باعث ژنومي انتخاب
 .يافت افزايش روش دومزبور  نرخ تفاوت هانسل تعداد با افزايش

  ، واريانس ژنتيكيزادآوري درونرخ ، نپاسخ به انتخاب ،ژنومي  انتخاب ، رايج انتخاب :كليدي هايواژه
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 مقدمه
 دقت و سرعت با كردن پيژنوت يهاآوريفن شرفتيپ
 يبرا يتجار SNPيهاپيچو هزينه پايين و ارايه  بالا

 اهلي و كاهش مداوم هزينه حيوانات مختلفي هاگونه
اين نشانگرها در انتخاب  كردن منجر به استفاده از پيژنوت

كه به اين روش انتخاب ژنومي  است حيوانات اهلي شده
 يهانقشه از استفاده با يژنوم انتخاب شود.ميگفته 
 را ژنوم كل كه ييهاSNPبخصوص بالا، تراكم با ينشانگر

 با يوستگيپ تعادل عدم در اغلب و رنديگميبر در
 كل يكيژنت ارزش هستند، مجاورخودژني  يهاجايگاه

 Meuwissen et al.2001; Goddard( كندمي ينيبشيراپ
et al. 2010(. كه در  است مرحله دو شامل يژنوم انتخاب

 افراد پيفنوت و پيژنوت براساس نشانگرها اثرات مرحله اول
در  و شوندميبرآورد  صفت هر يبرا در جمعيت مرجع

 براساس) GEBV( يژنوم ياصلاح يهازشار مرحله دوم
شوند مي پيش بيني نشانگرها پيژنوت و شده برآورد اثرات

)Goddard and Hayes, 2007( . 
 براي بالا تراكم با نشانگرهاي ازاستفاده  ايمطالعهدر 

 اين از استفاده و) TAR( كل آللي رابطه ماتريس محاسبه
 رابطه ماتريس جاي به مختلط هايمدل در ماتريس
 افزايش باعث ه،شجر از شده مشتق افزايشي ژنتيكي
 Nejati-Javaremi(شد  انتخاب به وپاسخ هاارزيابي صحت

et al. 1997(. از استفاده ديگري سازيشبيه در مطالعه 
 پوشش را ژنوم سطح همه كه بالا تراكم با نشانگرهاي

 بالا صحت با را حيوانات اصلاحي يهاارزش دهند،مي
 برآورد خويشاوندانش و فرد فنوتيپي اطلاعات به نياز بدون
 اصلاحي يهاارزش .)Meuwissen et al. 2001( كرد

 در و دوجنس هر براي توانيم را شدهپيش بيني  ژنومي
 انتخاب بنابراين .كرد محاسبهحيوان  زندگي اوليه مراحل
 پيشرفت افزايش و هاهزينه كاهش با را سودآوري ژنومي

 صحت افزايش و نسل فاصله كاهش از ناشي ژنتيكي
 رسيدن ژنومي انتخاب اوليه هدف. دهدمي افزايش انتخاب

 حيوانات لاحياص ارزش برآورد براي دقيق روش يك به
 اصلاحي يهاارزش اساس بر شده انتخاب حيوانات. است

 بر كه برندمي توارث به را كروموزومي قطعات ژنومي
 ساليان در .)VanRaden 2008(مؤثرند  نظر مورد فنوتيپ
 افزايش انتخاب رايج روش از استفاده ازمعايب يكي گذشته

 يهاارزش صحت رايج انتخاب .بودزادآوري درون نرخ
 در خويشاوندان فنوتيپ اطلاعات تركيب با را اصلاحي

 اطلاعات كردن وارد اما. دهدمي افزايش محاسبات
 بين همبستگي افزايش باعث محاسبات در هاخانواده
 كه احتمال اين و شده خويشاوند افراد اصلاحي يهاارزش
 نبنابراي .دهدمي افزايش را شوند انتخاب خويشاوند افراد

 يهاارزش صحت و انتخاب شدت افزايش كه حالي در
 از بالا مدت كوتاه ژنتيكي پيشرفت به منجر بالاتر اصلاحي

 تنوع است ممكن مدت دراز در ولي شده انتخاب طريق
 يابد افزايشزادآوري درون نرخ و كاهش ژنتيكي

)Daetwyler et al. 2007(. چند صفت  اي كي يانتخاب برا
 يآلل يفراوان نيصفات و همچن نيانگيدر م رييباعث تغ

 يآلل يفراوان رييشود. تغميبر آن صفات ثر ؤم يهاژن
 رييتغ و اين شودميصفات  يكيژنت انسيوار رييمنجر به تغ

 Falconer( مختلف انتخاب متفاوت است يهاراهبرد يبرا
et al. 1996( . بيشتر مطالعات انجام شده در زمينه انتخاب

ي اصلاحي هاارزشژنومي به بررسي عوامل موثر بر صحت 
 پايداري ژنتيك پيشرفت برايدر كوتاه مدت پرداختند ولي 

 ژنومي انتخاب تاثير بررسي مدت كوتاه يهاپاسخ بر علاوه
و واريانس زادآوري درونبر پاسخ به انتخاب،  مدت بلند در

 هدف بنابراين .رسدنظرمي به ضروري همفات ژنتيكي ص
بر پاسخ به  رايج و ژنومي انتخاباثر  مقايسه مطالعه اين از

و واريانس ژنتيكي در زادآوري درون ميزان ضريب انتخاب،
 .بلند مدت بود

 هاموادوروش
كدهاي سازي از مدل تصادفي استفاده شد. براي شبيه

 هاو تجزيه دادهعيت جم سازيشبيه مورد نياز براي  برنامه
ثر ؤماندازه جمعيت  .نوشته شد ٢,١٣نسخه  Rنرم افزار  در

ماده) غيرخويشاوند بود  ٥٠نر و  ٥٠حيوان ( ١٠٠نسل پايه
، هابين جايگاه )LD( كه جهت ايجاد عدم تعادل پيوستگي

نسل به صورت كاملا تصادفي با هم آميزش داشتند.  ٥٠
بود و محدوديتي در  تعداد حيوانات ثابت هادر همه نسل

تعداد فرزند به ازاي هر جفت والد در نظر گرفته نشد، اما 
براي  ٥١تعداد حيوانات نر و ماده مساوي بود. در نسل 

 ١٠٠٠ايجاد جمعيت مرجع، تعداد نتاج توليد شده به 
 تي(جمع ٦٧تا  ٥٢ي هاحيوان افزايش يافت. در نسل

نر  ٦٠٠( بودفرد  ١٢٠٠در هر نسل  واناتي) تعداد حدأييت



  ٦٥                                                                   )      ٦٣-٧١( ١٣٩٦تحقيقات توليدات دامي سال ششم/ شماره اول/ بهار 
 
فرد برتر افراد  ٢٠٠ يتصادف زشيكه از آم ماده) ٦٠٠و 

 يبرا ماندهيباق وانيح ١٠٠٠شد و مي جادينسل بعد ا
مرجع  تيدوباره برآورد كردن اثرات نشانگرها به جمع

و اثرات نشانگرها در نسل بعدي با  شدندميمنتقل 
. براي شدمياستفاده از اطلاعات اين حيوانات محاسبه 

 ييك ارزش فنوتيپ ٦٧تا  ٥١ يهانسلنر و ماده  واناتحي
شبيه سازي شد و در نتيجه اين حيوانات هم داراي ارزش 
فنوتيپي بودند و هم اطلاعات ژنومي آنها در دسترس بود. 

 يبرا واناتيو انتخاب ح يابيارز ٦٧تا  ٥٢ يدر همه نسلها
 واناتيحيوانات جوان فاقد فنوتيپ بود و فرض شد كه ح

 .و انتخاب شوند يابيارز ديبه سن تول دنياز رس قبل
كروموزوم باطول  ١٠مورگان و تعداد ١٠با طول  ژنومي

 نشانگر ١٠٠٠ و تعداد مورگان شبيه سازي شد ١ يكسان
SNP  در فواصل مساوي بر روي هر كروموزوم قرار گرفت

جايگاه  ٢٠٠). تعداد SNP نشانگر ١٠٠٠٠(در مجموع 
روي كل سطح ژنوم پخش شدند. به طور تصادفي بر  ژني

هر فرد در نسل پايه براي هر لوكوس به صورت تصادفي و 
(آلل مطلوب) را دريافت كرد و  ١و يا  ٠آلل  ٥/٠با فراواني 

در  هاSNPو  ي ژنيهاجايگاهاوليه  آللي بنابراين فراواني
در نظر گرفته شد. شانس رخداد يك  ٥/٠نسل پايه 

اور بر روي يك كروموزوم با نوتركيبي بين دو جايگاه مج
لدين و فاصله بين آنها ها استفاده از تابع نوتركيبي

  .)Haldane, 1919( محاسبه شد
 )٥/٠( بالا يهاپذيري توارث بادو صفت  مطالعه اين در

 ٢٠٠ تعداد كه شد فرض. شد درنظرگرفته )١/٠پايين (و 
 اثر. دهندمي قرار تاثير تحت را صفتهر  جايگاه ژني

 متغيره تك نرمال توزيع از ي ژنيهاجايگاه زينيجايگ
تمام در نظر گرفته شده  ژني يهاجايگاه .شد گرفته

 اصلاحيي هاارزشگيرند و واريانس ژنتيكي را در بر مي
حيوانات از فرمول واقعي 

1

n
i i j

j
jTBV x b


بدست آمد .

رد مو براي صفت ارزش اصلاحي حيوان iTBV در اينجا كه
تعداد  ijXبر صفت، مؤثر  ي ژنيهاجايگاهتعداد  n، نظر
حمل مي كند  jدر لوكوس  i(مطلوب) كه فرد  ١ي هاآلل
. براي شبيه سازي فنوتيپ است جايگاه ژنيامين jاثر  jbو 

iاز فرمول  i iy TBV e   استفاده شد. كهiy  فنوتيپ
رمال با ميانگين از توزيع ن ieو  صفت مورد نظربراي  iفرد 

ه صفر و واريانس باقيمانده گرفته شد. واريانس باقيمانده ب
براي هر  اي محاسبه شد كه توارث پذيري مورد نظرگونه

  حاصل گردد.  يك از صفات
در جمعيت مرجع بدست آوردن اثرات نشانگرها  براي 

بصورت زير هاي مختلط هندرسون ) از مدل٥١(نسل 
 استفاده شد.

 

 
 ميانگين ، بردار ركوردهاي فنوتيپي كه در اينجا 

اتريس ضرايب م نشانگرها ، اثرات بردار ، صفت
و  اثر نشانگرها ارتباط دهنده مشاهدات به بردار

اعداد صفر،  . عناصر ماتريس است 
(مطلوب)  ١ي هايك و دو بوده و نشان دهنده تعداد آلل

در اين . هر يك از نشانگرها با توجه به ژنوتيپ فرد است
مدل واريانس آثار نشانگرها يكسان در نظر گرفته شد. 
بدين منظور واريانس ژنتيكي افزايشي صفات بر تعداد 

SNPبراي پيش بيني ). تقسيم شد ( ها
ي اصلاحي رايج با استفاده از اطلاعات شجره از هاارزش
هاي مختلط مشابهي استفاده شد با اين تفاوت كه به مدل

از ماتريس خويشاوندي بين حيوانات و  جاي ماتريس 
  استفاده شد.  

براي هر يك از صفات، ا هجايگاهپس از برآورد اثرات 
جمعيت ارزش اصلاحي ژنومي هر يك از صفات براي افراد 

تاييد كه فاقد فنوتيپ هستند از مجموع اثرات نشانگرها و 
انتخاب افراد در هر  با توجه به ژنوتيپ آنها محاسبه شد.

صورت  ژنومي و يا رايج ي اصلاحيهاارزشنسل بر اساس 
  شد. ميسل بعدي ايجاد گرفت و از تلاقي حيوانات برتر ن

ي مختلف براساس پاسخ به انتخاب، هامقايسه سناريو
و ورايانس ژنتيكي صفات صورت گرفت. زادآوري دروننرخ 

نسل ادامه يافت و نتايج حاصل بر  ١٥هر سناريو براي 
تكرار به دست آمد. پاسخ به انتخاب در هر نسل  ٥٠اساس 

ل محاسبه شد. از تفاضل ميانگين حاضر جامعه از نسل قب
واريانس ژنتيكي براي هر صفت از مجموع واريانس 

موثر بر هر صفت به دست آمد. براي  ي ژنيهاجايگاه
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 Meuwissen and Luo از روشزادآوري درونمحاسبه 
به عنوان نسل پايه در  ٥٠استفاده شد و نسل   (1992)

 لتعاد عدم ميزان گيري اندازه براينظر گرفته شد. 
 ميانگين از مطالعه اين در) LD( پيوستگي

2q1q2p1p/2=D2r تكرار ٣٠ در مجاور نشانگر دو بين 
 تعادل عدم ضريب D فرمول اين در. شد استفاده

 يهاجايگاه در آللي يهافراواني 2qو  1p ، 2p ،1q پيوستگي
حاصل از  آماري نتايجبراي مقايسه . هستند ٢ و ١

   استفاده شد. tمون از آز هاي ژنومي و رايجروش
  بحث و نتايج

نسل آميزش تصادفي بين حيوانات نسل پايه،  ٥٠بعد از 
 ي ژنيهاجايگاهعدم تعادل پيوستگي بين نشانگرها و 

به تدريج افزايش  ٥٠تا  ١از نسل  LDميانگين  ايجاد شد.
در  2r=٢٠/٠به بيشينه مقدار خود ( ٥٠يافت و در نسل 

  ) رسيد. ١/٠ cMتراكم 
 ١٥ تا ١هاي نسل پاسخ به انتخاب تجمعي از نميانگي

آمده  ١انتخاب رايج و ژنومي در شكل  هايروش براي
انتخاب  شرو ديده مي شود شكل در كه همانطور است.

افزايش پاسخ به انتخاب در هر دو صفات با  باعث ژنومي
) نسبت به ٢) و پايين (صفت١توارث پذيري بالا (صفت

ي روش انتخاب هاتر بودن پاسخبالا .روش انتخاب رايج شد
ي اصلاحي هاارزشژنومي به خاطر بالاتر بودن صحت 

به دليل  وردي در اين روش در مقايسه با انتخاب رايجبرآ
ي بين و درون خانواده در هااستفاده از همه واريانس

  .است هاارزيابي
  

  
Figure 1. Cumulative response to selection after 15 generations selection based on genomic and traditional 

selection methods. 
: به ترتيب GS2و  GS1هاي انتخاب رايج و ژنومي (نسل انتخاب بر اساس روش ١٥پاسخ به انتخاب تجمعي بعد از  - ١شكل 

  : به ترتيب انتخاب رايج براي صفت اول و دوم).TS2و  TS1انتخاب ژنومي براي صفت اول و دوم؛ 
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ي ي اصلاحي انتخاب ژنومهاارزشبالاتر بودن صحت 
اي با همين صفات و نسبت به انتخاب رايج در مطالعه

گزارش شده جمعيت مورد مطالعه مشابه اين پژوهش 
در اين مطالعه به . )١٣٩١(فروتني فر و همكاران،  است

فنوتيپ و  هادليل اينكه براي همه حيوانات در همه نسل
و اثرات نشانگرها در هر نسل باز  ژنوتيپ وجود داشت

ي اصلاحي با افزايش هاارزششد، كاهش صحت ميبرآورد 
 فاصله نسل بين جمعيت تاييد و مرجع وجود نداشت.

كه در شكل مشخص است پاسخ به  همچنين همانطور
) نسبت ٢(صفت  انتخاب در صفت با توارث پذيري پايين
ش ور دو ر) در ه١به صفات با توارث پذيري بالا (صفت 

انتخاب رايج و ژنومي كمتر بود. دليل كاهش پاسخ به 
يل ي اصلاحي به دلهاارزشانتخاب، پايين تر بودن صحت 

ي اصلاحي و هاارزشورد افزايش واريانس نمونه گيري برآ
فروتني فر اثرات نشانگر با افزايش واريانس محيطي است (

نمونه  انسيوار يبا صحت بالا برآورد ).١٣٩١و همكاران، 
 شيژنومي منجر به افزا در روش انتخاب يمندل يريگ

 ;Daetwyler et al. 2007( شودميانتخاب  هبپاسخ 
Dekkers, 2007(. در  يپاسخ بالاتر زيحاضر ن قيتحق

انتخاب داشت  جيژنومي نسبت به روش را روش انتخاب
محققان ديگري  ني. همچنكندمي دييوق را تافكه مطلب 

 انتخاب يبرا يپاسخ بالاتر قيتحق نيا جيدر موافقت با نتا
 انتخاب گزارش كردند جيژنومي نسبت به روش را

)Nielsen et al. 2011 (.  ژنومي  انتخابدر مطالعه ديگري
و استفاده  ه شدبكار برد درون زاد يمحصول زراع كي يبرا
 ركورد برداري فنوتيپژنومي قبل از  ياصلاح يهاارزشاز 

نشان داد كه اين تحقيق  جيا. نتگرفتقرار  يمورد بررس
 ركورد برداريژنومي قبل از  ياصلاح يهاارزشاستفاده از 

 يپيبه انتخاب فنوت تنسب هياول يكيژنت شرفتيپ شيبا افزا
 به همراه انتخاب يپيو استفاده از اطلاعات فنوت همراه بود

در بلند  يشتريب يكيژنت شرفتيپ شيژنومي باعث افزا
ضريب  شيمشاهده كردند كه افزا نيمدت شد. آنها همچن

 شيباعث افزا نييپا يمطلوب با فراوان ينشانگرها يوزن
 .)Jannink, 2010( شودميدت در بلند م يكيژنت شرفتيپ

 سهيمقا منظور به وريط يرو بر كه يشيماآز درهمچنين 
 مشاهده شد، انجام جيرا انتخاب و يژنوم انتخاب يهاروش
 يژنوم انتخاب روش يبررس مورد صفت ١٧ در كه ديگرد

  .)Wolc, 2015( داشت يبالاتر انتخاب به پاسخ
نسل انتخاب  ١٥واريانس ژنتيكي صفات بعد از  ٢شكل  
در نسل اول برابر با يك  دهد. واريانس ژنتيكيمينشان را 

بيشترين كاهش واريانس  ،نسل انتخاب ١٥بود. بعد از 
  ژنومي بود. براي هر دو صفت مربوط به روش انتخاب

  

  
Figure 2. genetic variance of trait 1 and trait 2 after 15 generation selection based on genomic and traditional 

selection. 
: GS2و  GS1هاي انتخاب رايج و ژنومي (براساس روش نسل انتخاب ١٥بعد از  ٢و صفت  ١يانس ژنتيكي صفت وار - ٢شكل 

 .: به ترتيب انتخاب رايج براي صفت اول و دوم)TS2و  TS1به ترتيب انتخاب ژنومي براي صفت اول و دوم؛ 
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واريانس ژنتيكي  ،سناريوهاي انتخاب هر دوهمچنين در 
توان اثرات انتخاب بر مي بود. ١صفت  بيشتر از ٢در صفت 

شده  جاديا يميرا به دو بخش اثرات دا يكيژنت انسيوار
و اثرات  ي ژنيهاجايگاه يآلل يدر فراوان رييتوسط تغ

 يهاگاهيدر جا هاآلل يرتصادفيارتباط غ ليموقت به دل
 كرد يبند ميشود تقسمي دهيمختلف كه اثر بالمر نام

)Jannink, 2010( اثر بالمر باعث كاهش  ١از نسل . بعد
پاسخ به انتخاب  ميشد كه به طور مستق يكيژنت انسيوار

 را كاهش داد. كاهش صحت انتخاب در روش انتخاب
بود، چون  شتريانتخاب ب جيژنومي نسبت به روش را

شود. مياثر بالمر  شيانتخاب با صحت بالاتر منجر به افزا
نسل  ١٥بعد از را  يكيژنت انسيانتخاب وارهر دو روش 

 رمقدا نيشتريب نكهيا ليكاهش به دل نيكاهش دادند كه ا
جايگاه ژني  ٥/٠ يآلل يفراوان ي درشيافزا يكيژنت انسيوار

برابر ي ژني هاجايگاه هياول يوانا، مورد انتظار بود. فراست
به علت انتخاب  يآلل يدر فراوان رييتغ نيبود و بنابرا٥/٠با 

 ليشود. به دلميصفات  يكيژنت انسيباعث كاهش وار
كاهش  زانيم ١بالاتر بودن صحت انتخاب در صفت 

 بود. شتريب ٢صفت  بهنسبت  ١در صفت  يكيژنت انسيوار
گزارش كردند كه  مطالعات ديگر نيزنتايج اين  در تاييد

ژنومي با سرعت بيشتري  كاهش واريانس ژنتيكي در روش
 ;Nielsen et al. 2011 ( نسبت به انتخاب رايج بود

Jannink, 2010( اثر بالمر در صحت بالاتر انتخاب بيشتر .
يابد ميو با كاهش واريانس ژنتيكي اثر بالمر كاهش  است

)Jannink, 2010(علاوه بر اين محققان ديگري نيز . 
ي انتخاب ژنوميك، هامشاهده كردند كه در طي نسل

اهش يافت و اين كاهش در حالت باز واريانس ژنتيكي ك
برآورد اثرات نشانگرها در هر نسل به دليل صحت بالاتر 

 ,Daetwyler et al .2007; Dekkers( انتخاب بيشتر بود
كه بر روي طيور تخم گذار انجام شد،  يدر آزمايش .)2007

به انتخاب رايج  مشاهده گرديد كه انتخاب ژنومي نسبت
باعث فشار انتخاب بيشتري در برخي نواحي ژنومي كه به 

باشد و تغيير  ي ژنيهاجايگاهرسد نواحي اطراف مينظر 
سريع فراواني آللي در اين نواحي نسبت به انتخاب رايج 

  .)Heidaritabar et al. 2014( شودمي
سال را  ١٥طي زادآوري درونتغيير ميانگين  ٣ شكل
 ١٥ درنسلزادآوري دروندهد. ميانگين ضريب مينشان 

 و ١٣/٠ ي انتخاب رايج و ژنومي به ترتيبهابراي روش
همانطوركه در شكل نيز مشخص است روش . بود ٠٧/٠

زادآوري دروندو برابري  رايج انتخاب باعث افزايش تقريباً 
نسبت به روش انتخاب ژنومي شد و هر چه از نسل اول به 

رود تفاوت بين دو روش بيشتر ميپيش  ١٥ سمت نسل
   شود. مي

  

 
Figure 3. inbreeding coefficient after 15 generation selection based on genomic (GS) and traditional (TS) 

selection. 
  .)GS) و ژنومي (TSنسل انتخاب براساس روشهاي انتخاب رايج ( ١٥ بعد اززادآوري دروننرخ ضريب  - ٣ شكل
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 انتخاب روش درزادآوري درون نرخ افزايش مچنينه
 .است تندتري شيب داراي ژنومي انتخاب به نسبت رايج

 انتخاب رايج روش در خويشاوندان اطلاعات از استفاده
 اصلاحي يهاارزش بين همبستگي افزايش باعث

 انتخاب سمت به انتخاب بنابراين و شودمي خويشاوندان
 روش و رايج روش بين تفاوت .كندمي پيدا گرايش فاميلي
 نشانگرها از ژنومي انتخاب كه است اين در انتخاب ژنومي
 استفاده مندليي گيرنمونه واريانس دقيق برآورد براي
 فاميلي داخل انتخاب سمت به انتخاب بنابراين و كندمي

 يهاارزش بين كمتري همبستگي و كرده پيدا سوق
 كاهش نتيجه در .دارد وجود شده انتخاب افراد اصلاحي

 افزايش دليل به ژنومي انتخاب روش درزادآوري درون نرخ
 روش در امر اين كه بود فاميلي داخل انتخاب احتمالات

 .)Daetwyler et al. 2007( نيست پذير امكان انتخاب رايج
 همه در ياجداد شباهت بيانگرزادآوري دروننرخ 

 انتخاب به نسبت جيرا انتخاب روش كه است هاگاهيجا
 باعث ياصلاح يهاارزش نيب يهمبستگ به توجه با يژنوم
 يفراوان به توجه با يكيژنت انسيوارد. شومي آن شيافزا
 و دشومي محاسبه صفات بر موثرژني  يهاجايگاه يآلل

 رييتغ باعث يژنوم انتخاب ،گفته شد قبلاً كه همانطور
 ينواح همه در نه و تحت انتخاب ينواح در يآلل يفراوان
 انسيوار يژنوم انتخاب روش در نيبنابرا .شودمي ژنوم

 از كمتر يهمخون يول كندمي دايپ كاهش شتريب ژنتيكي
گزارش كرد كه با استفاده  ديگري حقيقت .است جيرا روش

نرخ  يپياطلاعات نشانگرها و اطلاعات فنوت بيترك از
از  يكرد و وقت دايدرصد كاهش پ ٥٠ باًيتقرزادآوري درون

كاهش در نرخ  زانيم شداستفاده  يينشانگرها به تنها
 Dekkers( مقدار بود نياز ا شتريب يحتزادآوري درون
 يهادر روشزادآوري درونهمچنين كاهش نرخ  .)2007

توسط محققان ديگري  روش رايج انتخاب ژنومي نسبت به
 Daetwyler et al.2007; Dekkers( هم گزارش شد

هرچند انتخاب ژنومي نسبت به انتخاب رايج باعث  .)2007
شود، اما با توجه به ميكاهش همخوني در واحد نسل 

است  دهد ممكنميكاهش اينكه فاصله نسل را به شدت 
  باعث افزايش همخوني در واحد سال گردد. 

 گيرينتيجه
 ژنومي انتخاب كه داد نشان تحقيق اين از حاصل نتايج
 هر در بيشتر انتخاب به پاسخ باعث رايج انتخاب به نسبت

 .شود مي انتخاب نسل ١٥ از بعد بررسي مورد صفت دو
 پذيري توارث با صفت براي انتخاب به پاسخ همچنين

از طرف ديگر  .بود بالا پذيري توارث با ازصفت تركم پايين
بيشترين كاهش واريانس ژنتيكي براي انتخاب ژنومي و 

 كه همچنين مشخص شدصفت با توارث پذيري بالا بود. 
 تقريباً افزايش باعث ژنومي انتخاب به نسبت رايج انتخاب

 انتخاب نسل ١٥ از بعدزادآوري درون نرخ برابري دو
 .شودمي
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Abstract 
In order to evaluate the effects of genomic and traditional selection methods onlong term response to selection, 
genetic variance and inbreeding, a base population of 100 animals was randomly mated for 50 generations. The 
simulated genome size for each animal was 10 Morgan that was equally divided between 10 chromosomes. On 
each chromosome, 1000 SNP markers were evenly located. Two traits with the heritability of 0.5 and 0.1 were 
simulated for each animal and 200 QTL were randomly distributed over the genome for each trait. BLUP 
method was used for prediction of traditional breeding value as well as estimation of SNP effects. Genomic 
breeding values of the animals for each trait were sum of SNP effects for all loci. After generation 51, animals 
were selected based on traditional breeding values or genomic breeding values for 15 generations. The results of 
this study showed that for both traits the genomic selection method increased response to selection, 
butdecreased genetic variance relative to the traditional selection. Greater response to selection and reduction in 
genetic variance was for trait with higher heritability. A twofold increase in the inbreeding coefficient was 
observed for traditional selection relative to genomic selection after 15 generations of selection. 
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