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  چكيده
كمي و  تلفيق اطلاعات زش ارثي ازبيني ارپيش افزار براياين نرم. شد MASافزار در تحقيق حاضر اقدام به توليد نرم

توانند نسبت به بقيه داراي اثرات بزرگي مي ،كنندكه يك صفت را كنترل مي ييهاژن بعضي از. نمايدمولكولي استفاده مي
ن دنبال كردن الگوي توارث اي .شونديابي ميمكان ها QTL در كهشوند هاي با اثر بزرگ ناميده ميها، ژناين قبيل ژن. باشند
هاي پيشرفت اين موضوع مجالي براي افزايش برنامه .تواند براي كمك به انتخاب مورد استفاده قرار بگيردمي هاQTLقبيل 

ها بر نشانگركارايي انتخاب به كمك . سازدرا فراهم مي )MAS( هانشانگروسيله انتخاب به كمك ه ژنتيكي حيوانات اهلي ب
 هاي مدل مختلطبراساس روش MAS نرم افزار. لكولي پايه گذاري شده استشاخصي متشكل از اطلاعات فنوتيپي و مو

)MMM( نويسي با زبان برنامهC# استفاده به فرم ماتريسي بيني ارزش ارثي نرم افزار از مدل دام براي پيشاين در  .تهيه شد
روي  PCRمراحل  ،هاي خوناز نمونه DNA، پس از استخراج DGAT1مورفيسم ناحيه پروموتور ژن  تعيين پلي با. شد

پيش بيني ارزش ارثي  رايب MASاز نرم افزار . شدي و ژنوتيپي حيوانات مشخص آللهاي فراواني .انجام گرفت DNAهاي  نمونه
تفاده ي نر گله اصلاح نژادي طرح ملي اصلاح نژاد گوسفند افشاري مزرعه آموزشي دانشگاه زنجان اسهارأس از بره 80تعداد 

بيني ارزش نتايج پيشمقايسه . شداستفاده  SAS، از نرم افزار مذكوريسه نتايج پيش بيني ارزش ارثي با روش جهت مقا. شد
دهنده اثر ورود نشانگرهاي مولكولي در انتخاب براساس تلفيق اطلاعات كمي و مولكولي ، نشانSAS و MASافزار ارثي با نرم

  . است
  مولكولي، نشانگر مي، گوسفند افشاريجايگاه صفت ك، رثيارزش ا: كليدي هاي واژه
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  مقدمه

ژنتيك مولكولي سـبب پيشـرفت اساسـي در     استفاده از
ه بـر  ك ـ شـده هـا و منـاطقي از كرومـوزوم    شناسايي جايگاه

 صــفات مهــم توليــدي در حيوانــات اهلــي اثــر دارنــد      
)Andersson, 2001(.      در ژنـوم موجـودات يوكـاريوت چنـد

ابزارهاي نيرومندي براي تشريح مولكـولي   DNAهاي شكلي
اي در صـفات اقتصــادي مهــم هســتند و كاربردهــاي بــالقوه 

 تـك نوكلئوتيـدي  چنـد شـكلي   . هاي اصلاحي دارنـد  برنامه
)SNP(  است كه اخيـراً در بررسـي تنـوع در     هايينشانگراز

و شناسايي تنوع بين موجودات مـورد اسـتفاده    DNAتوالي 
ــرار مــي تفــاوت يافــت شــده در يــك   ،SNPيــك . گيــردق

نوكلئوتيد ژنوم يك موجود نسبت به موقعيت مشـابه آن در  
يافـت شـده در ژن    هايSNP .موجود ديگر است ژنومتوالي 

زيـرا   ،گيرندمحققين قرار مي بيشتر مورد توجه ،مورد علاقه
 Heaton et) هسـتند  پيوستهآنها مستقيماً با صفت دلخواه 

al., 2001) . SNP ــا ــي   ه ــوع ژنتيك ــادي تن واحــدهاي بني
 بـوده و ر در گاوهاي شيري فـراوان  نشانگتعداد اين  .هستند

ــد  ــوارث دارن ــت ت در  .)et al., Markovtsova 2000( قابلي
هـاي  بررسـي تنـوع در گونـه    هاي ژنتيكي ومطالعه بيماري

اسـتفاده   SNP نشـانگر شود از  احشام اغلب ترجيح داده مي
يـابي جايگـاه   با تلاش براي نقشـه . )Williams, 2005( شود

پيوسته بـه  نشانگرهاي ، تعداد زيادي از )(QTL صفت كمي
QTL  ــابي ژنتيكــي در دســترس هســتند ــراي ارزي  QTL. ب

ناميـده  (MQTL)  ارنشاند QTLعنوان ه ب نشانگرپيوسته به 
براي ارزيابي كه  )MME(مختلط عادلات مدل در م .شودمي

بـه  ي نشـانگر هـاي  اثر ژنوتيپ ،شوندژنتيكي بكار گرفته مي
اثـرات   بـه عنـوان   MQTLو اثرات گامتي  اثرات ثابت عنوان

 هـايي QTLاز . )Liviu et al., 2004( شـوند ميتصادفي وارد 
 DGAT1ژن، اسـت د و مـورد تأيي ـ  كه به وفور مشخص شده

 هـاي مهـم  ژن يكي از اين ژن. گاو است 14روي كروموزوم 
هـدف از   .(Scata et al., 2009) كنترل كننده چربـي اسـت  

گوسفند افشاري در  بيني ارزش ارثي گلهپيش اين پژوهش،
دانشكده كشاورزي دانشگاه زنجان با انتخاب  يمزرعه آموزش

   .است MASافزار با استفاده از نرم ، SNPبه كمك نشانگر 
  
  

  ها مواد و روش
 افزارتهيه نرم

نويسـي  در تحقيق حاضر با زبان برنامـه  MAS نرم افزار
C#  توان بـالاي ايـن زبـان و قابليـت گرافيكـي و      . شدتهيه

كنـد كـه هـم در    محاسباتي بالاي آن به كـاربر كمـك مـي   
هاي اخذ اطلاعات و هـم ارائـه آن از توانـايي مناسـبي     روش

قابليــت ايــن را دارد كــه  Net .#Cنســخه . اشــدبرخــوردار ب
-نويسي را، براي بهرههاي تهيه شده با اين زبان برنامهبرنامه

بـا   اين نـرم افـزار   .توانا سازد Webگيري از طريق صفحات 
بـه  ، صفت مـورد نظـر  هاي فنوتيپي و مولكولي دريافت داده

 مـدل مخـتلط   هايبا روشتجزيه و تحليل اطلاعات موجود 
)MMM(مدل مورد اسـتفاده در ايـن نـرم    . نمايد، عمل مي

جهت . شوداجرا ميبه فرم ماتريسي افزار، مدل دام است كه 
از ( SASاز نـرم افـزار آمـاري     ،MASافزار نرممقايسه نتايج 

و  هـا بـا اسـتفاده از داده  ) افزارهاي آمـاري ترين نرمتخصصي
در . ده شدافزار استفاپارامترهاي ژنتيكي مشابه در هر دو نرم

 )هامحاسبه كوواريانس( از رويه مدل مختلط ،SASافزار نرم
 ـ      ه با تلفيق اطلاعات كمـي و مولكـولي كـه اثـر نشـانگرها ب

اثـر   .، تجزيه و تحليل انجـام شـد  شدصورت اثر ثابت لحاظ 
هاي تحقيق حاضر، تنها اثـر نـوع تولـد    ثابت موجود در داده

  .است
  
  لكوليوگيري و بررسي م نمونه

هـاي  رأس از بـره  80تعداد  ،اجراي تحقيق حاضرجهت 
دانشــكده نــر گلــه گوســفند افشــاري در مزرعــه آموزشــي  

بـا ثبـت مشخصـات    . شددانشگاه زنجان استفاده  كشاورزي
وزن  هـاي ركورد. موجود است گله، شجره كاملي از حيوانات

ــا كشــتار حيوانــات  بــدنچربــي  مــاهگي در  11در ســن ب
ورفيسـم ناحيـه پروموتـور    مجهت تعيين پلي. استدسترس 

 ،هـاي خـون  از نمونـه  DNA، پس از استخراج DGAT1ژن 
هـاي  آلـل  .انجام گرفـت  DNAهاي نمونهروي  PCR مراحل

بـا توجـه بـه     .شـد  مشـخص  SSCP روشمختلف به كمك 
ي و ژنـوتيپي  آلل ـهـاي  فراوانـي  ،يابيو توالي SSCPمقايسه 

ن تعيـي  AA و CC ،CAنـوع ژنوتيـپ    3 به صورتحيوانات 
  .شد
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 آلـل  بـه عنـوان   ،با فراوانـي بيشـتر در جمعيـت    A آلل

بـه   ،بـا فراوانـي كمتـر    C آللو  (p) نشانگري كه از والد پدر
 بـه نتـاج انتقـال    (m)كه از والـد مـادر   نشانگري  آلل انعنو

نشانگر مولكـولي يافـت شـده بـراي ژن     . شديافته، مشخص 
بين نشانگر و فاصله (و مستقيم  SNPمذكور، از نوع نشانگر 

QTL  نشـانگر  در ايـن حالـت   . اسـت  )صفر اسـت مورد نظر
به و برنامه انتخاب به كمك نشانگر دقيقاً روي ژن قرار دارد 

  .است (Gene- MAS) ورتص
  

  نشانگرپيش بيني ارزش ارثي با اطلاعات 
 QTLكــه از اطلاعــات نشــانگرهاي پيوســته بــه  زمــاني
شود، پيش بيني ارزش ارثي به صورت مدل زير استفاده مي

                               y= Xb + Zu + Wv + e:شود بيان مي
 X ،Z .تيپي اسـت ، مربوط به ركوردهاي فنوyبردار  در اينجا

ترتيب ه هاي ضرايب هستند كه مشاهدات را بماتريس Wو 
 QTL (v)و اثـرات   (u) ژنيـك پلـي  ، اثرات(b) ثابت به اثرات
داراي  Xمـاتريس  . بـردار باقيمانـده اسـت    e .دهندربط مي

 sدر حقيقـت  . است n×sداراي ابعاد  Zو ماتريس  n×fابعاد 
اثـر تصـادفي در مـدل    نـوان  نماينده حيواناتي است كه به ع

و هـدف ايـن اسـت كـه بـا حـل دسـتگاه         شـوند ميمنظور 
. نمـود بينـي   ارزش ارثي آنها را پيش ،معادلات مدل مختلط

يكـي از   .اسـت  iبـراي هـر فـرد     QTLداراي دو اثر  vبردار 
p( پدري آللاثرات براي 

iυ (   مـادري   آلـل و ديگـري بـراي
)m

iυ( ــت ــتون مــاتريس   .اس در  Wو  Zهــاي عناصــر س
. روي خودشان داراي ركورد نيستند صفر استحيواناتي كه 

كه حيوانات را به ركوردهايشان  Wو  Zهاي غير صفر  ستون
 ـ عنصر 2و  1ترتيب ه ب ،سازدميمربوط  . دارنـد  1ا مساوي ب

ه معلوم باشند، هـر  ها در جمعيت پايبا فرض اينكه واريانس
 BLUPتواند با اسـتفاده از  مي QTLژنيك و  رات پليدوي اث

 معادلات مدل مختلط QTLبا وارد شدن اثرات . برآورد شود
(MME) شودزير نوشته مي به صورت:  
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 -واريانسهاي ماتريس نشان دهنده Gو  Aدر اين معادله، 
 QTL ژنيك وترتيب براي اثرات پليه اد بكوواريانس بين افر

ماتريس خويشاوندي  تعيين كننده Aبنابراين، . هستند
ماتريس خويشاوندي گامتي  G .(Henderson, 1976)است 
پيوسته  ينشانگرهاي هاي جايگاهژنوتيپ Gماتريس . است

. كندرا تعيين مي QTLبا ميزان نوتركيبي معلوم با  QTLبه 

2 ترتيبه ب 2αو  1α در نهايت

2

u

e

σ
σ

2و  

2

υσ
σ e  در جمعيت

  .) (Fernando and Grossman, 1989پايه هستند
) كوواريانس -محاسبه ماتريس واريانس )υG  براي

    MQTLاثرات
بين اثرات افزايشـي   كوواريانس -واريانس ،υG ماتريس

ه نشــانگر را نشــان جايگــاه صــفت كمــي متصــل بــه جايگــا
كوواريـانس بـين خويشـاوندان اسـاس اسـتفاده از      . دهد مي

. سـازد فراهم ميرا اطلاعات خويشاوندان در ارزيابي ژنتيكي 
مشـابه بـا محاسـبه     υGروش جدولي براي ايجاد مـاتريس  

بايـد   υGهـاي مـاتريس   ها و ستونرديف. است Aماتريس 
براي هـر  . طوري باشد كه در آن والدين بر نتاج مقدم باشند

 MQTL آللدو رديف وجود دارد كه يكي براي  υGفرد در 
عنصـر   ijg .پدري است MQTL آللمادري و ديگري براي 

ij از υG و m
oi  وp

oi هــاي رديــفυG  ــا اثــرات متنــاظر ب
p يافزايش

oυ  وm
oυ  هـاي  آلـلMQTL   بـرايo    امـين فـرد

m به طـور مشـابه   .است
si  وp

si  هـايي بـراي اثـرات    رديـف
p افزايشي

sυ  وm
sυ  هـاي  آلـلMQTL  پـدري )s( و m

di و 
p
di ــا اثــرات افزايشــي هــاييرديــف p متنــاظر ب

dυ  وm
dυ 

p عناصر رديـف . است )d( مادري MQTLهاي  آلل
oi   پـايين

  :زير محاسبه نمود به صورتتوان  را مي قطر
  

( ) jgijgijgi m
s

p
o

p
s

p
o

p
o ,,1, ρρ +−=

1,...,1 −= p
oij  

  
p آلل، oاگر فرد 

sM   را بـه ارث ببـرد rp
o =ρ   و اگـر

m آلل oفرد 
sM را به ارث ببرد ( )rm

o −= 1ρ است.  
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mهمچنـين عناصـر رديـف    

oi       پـايين قطـر بـه صـورت زيـر
  :هستند

  
( ) jgijgijgi m

d
m
o

p
d

m
o

m
o ,,1, ρρ +−=  

1,...,1 −= m
oij  

 
pآلل، oاگر فرد 

dM rmد را به ارث ببر  
o =ρ  و اگر فردo 

m آلل
dM )را به ارث ببرد   )rm

d −= 1ρ از آنجـايي . است 
  :متقارن است، پس υGكه ماتريس 

  
jigijg p

o
p

o ,, jigijgو  = m
o

m
o ,, =  

  
ــر  ــتند،     'o= oاگـ ــابه هسـ ــراد مشـ ــد، افـ ــسباشـ  پـ

( ) ( )m
o

m
o

m
o υυυ var,cov  مچنـــــــينه ،اســـــــت ′=
( ) 1=≡ ′

m
o

m
o QQP بنابراين عناصر قطري ماتريس  .است

υG  فـرد   نشانگر آللاگر مشخص كردن دو . هستند 1برابر
o مقـادير  رسد ممكـن نباشـد،   كه از پدر يا مادر به ارث مي
p

oρ  وm
oρ  شـود  جايگـذاري مـي   5/0برابر با (Fernando 

and Grossman, 1989)  
  
  تايج و بحثن 

روش  باحيوانات ارثي ش بيني ارزنتايج پيش 1جدول
صفت وزن براي  ،) MASافزارنرم ( نشانگرانتخاب به كمك 

ه هر گروه از نتايج اين جدول، ب. دهدنشان ميرا  چربي
براي صفت . ترتيب از بيشترين به كمترين مرتب شده است

 ،MQTLو  جايگاه نشانگرمورد نظر، ميزان نوتركيبي بين 
   .شودفرض مي2α= ١٢و  1α= ٢مقدار  .است صفر

هر  بابندي حيوانات در رتبهبا بررسي نتايج جدول فوق، 
رابطه نزديكي  SASو  MASدو گروه از نتايج نرم افزار 

بره اول در هر دو گروه  55براي مثال اگر . شودمي مشاهده
بعدي انتخاب شوند، با اينكه در نسل  به عنواناز نتايج، 

شود، ولي در حيوانات هائي مشاهده مي رتبه بندي تفاوت
اين . بره تفاوت وجود دارد 5يعني % 10انتخاب شده تنها 

تواند نشان دهنده اثر نشانگر وارد شده در مي تفاوت
تواند در افزايش سرعت اين موضوع مي. محاسبات باشد

-هاي دقيقرشد ژنتيكي صفت مورد مطالعه، امكان انتخاب
با توجه به  .(Moreau et al., 1998) تري را فراهم نمايد

افزايش چربي در گله مورد  اينكه تاكنون در جهت كاهش يا
هاي صورت نگرفته، مجموع ارزش تحقيق انتخاب مستقيمي

، SASو  MASو نرم افزار ارثي حيوانات با استفاده از هر د
ج يمقايسه دو گروه از نتا 2جدول. صفر استنزديك 

 1ي حيوانات موجود در جدولبيني ارزش ارثي پدرها پيش
اين نتايج به . دهدنشان ميرا  SAS و MASبا نرم افزار 

  .ترتيب از بيشترين به كمترين مرتب شده است
مشـاهده   بر اساس اطلاعات شجره گلـه مـورد بررسـي،   

بـا   1كـه در جـدول    489و  586، 466هاي شود كه برهمي
هـاي  داراي بـالاترين ارزش  MASافـزار  استفاده از نتايج نرم

 3559و  3455، 680به ترتيب نتاج پـدرهاي   ،ارثي هستند
، با اسـتفاده از نتـايج نـرم    2اين پدرها طبق جدول. هستند
ــزار  ــالاترين ارزش، MASاف ــد  از ب ــي برخوردارن ــاي ارث . ه
داراي كمتـرين   1كـه در جـدول    665نين بره شماره همچ

اسـت كـه از كمتـرين     3452فرزنـد پـدر    ،استارزش ارثي 
  . استارزش ارثي برخوردار 

-شود كـه در دو گـروه از رتبـه   مشاهده مي 2در جدول 
و  MASبا نرم افزار پدرها بيني ارزش ارثي بندي نتايج پيش

SAS  حـدودي بـا   بندي حيوانات تـا   رتبه1نسبت به جدول
بـه  حيـوان اول   11يـا   5كـه  درصـورتي   .هم متفاوت است

حيوانات برتـر انتخـاب شـوند، حيوانـات مشـابهي بـا        عنوان
. گيرنـد مورد انتخاب قرار مـي  ،استفاده از هر دو گروه نتايج
موضـوع  اين  .متفاوت خواهد بوددر مجموع تنها يك حيوان 

ب نسـبت بـه   ها در انتخانشانگر اثر وارد نمودن نشان دهنده
دليل تعداد كم ه ب. انتخاب تنها براساس اطلاعات كمي است

. شـود تفاوتي در انتخاب حيوانات برتر مشـاهده نمـي   ،پدرها
بندي آنها رتبه ، باهادليل تعداد زياد برهه ب 1ولي در جدول 

در . شـود پراكنش بيشتري مشاهده مي ،نتايجاز دو گروه  در
تنهـا بخشـي از   ا نشـانگرها،  پيوسته ب هاي ، ژنبيشتر حالات

-مـي شـامل   صفت مورد مطالعه راتغييرپذيري كل ژنتيكي 
-انتخاب بر اساس اطلاعات مولكولي به تنهـايي نمـي   .شوند

معمولاً بهترين نتـايج از  . انتخاب سنتي شود تواند جايگزين
تـر حيوانـات در   در سنين پـايين  هانشانگر طريق استفاده از

 ـ  هاي اصلاحي و استفمهبرنا ه اده از همه اطلاعـات موجـود ب
 آيددست ميه تركيب اطلاعات مولكولي و فنوتيپي ب وسيله

)Goddard and Hayes, 2007 (.  
  



 33                                                                                 بيني ارزش ارثي حيوانات افزار پيشطراحي نرم: و همكاران رفيعي

  
 SASافزار نرم نتايج با آنهاو مقايسه  MASافزار نرمبا صفت وزن چربي حيوانات براي بيني ارزش ارثي پيش -1 دولج

Table 1. Prediction of animals breeding value for fat weight trait with MAS software and Comparison them 
using results of SAS software 

SAS Animal  MAS  Animal  Row SAS Animal  MAS Animal  Row  
-0.008 468 -0.005 657 41 0.139 507 0.323 466 1 
-0.008 510 -0.012 633 42 0.134 469 0.286 586 2 
-0.008 581 -0.013 564 43 0.13 493 0.278 489 3 
-0.008 657 -0.019 614 44 0.115 466 0.251 469 4 
-0.017 653 -0.021 611 45 0.115 533 0.248 601 5 
-0.022 583 -0.022 510 46 0.115 612 0.238 639 6 
-0.022 582 -0.022 598 47 0.111 489 0.231 507 7 
-0.027 501 -0.023 474 48 0.096 586 0.231 546 8 
-0.027 511 -0.035 511 49 0.096 681 0.226 585 9 
-0.027 669 -0.035 468 50 0.095 649 0.220 493 10 
-0.027 651 -0.038 582 51 0.087 546 0.205 533 11 
-0.027 656 -0.048 660 52 0.086 597 0.178 640 12 
-0.036 472 -0.048 651 53 0.086 639 0.168 516 13 
-0.041 470 -0.050 554 54 0.082 601 0.167 612 14 
-0.041 554 -0.061 669 55 0.077 562 0.153 551 15 
-0.041 526 -0.065 656 56 0.068 563 0.153 506 16 
-0.042 664 -0.068 465 57 0.062 509 0.146 563 17 
-0.046 564 -0.094 604 58 0.062 516 0.145 641 18 
-0.046 611 -0.098 583 59 0.053 571 0.141 504 19 
-0.046 660 -0.105 661 60 0.053 585 0.141 681 20 
-0.046 475 -0.111 589 61 0.044 504 0.13٩ 597 21 
-0.046 492 -0.126 526 62 0.044 538 0.131 562 22 
-0.046 645 -0.140 472 63 0.043 506 0.102 627 23 
-0.046 587 -0.153 645 64 0.043 536 0.077 538 24 
-0.055 633 -0.158 475 65 0.043 551 0.076 662 25 
-0.056 661 -0.174 664 66 0.043 555 0.071 545 26 
-0.060 598 -0.179 497 67 0.043 595 0.070 509 27 
-0.075 646 -0.186 608 68 0.043 640 0.068 581 28 
-0.08 608 -0.190 577 69 0.043 662 0.065 649 29 
-0.098 497 -0.206 592 70 0.043 614 0.064 544 30 
-0.098 577 -0.206 587 71 0.039 544 0.063 555 31 
-0.098 589 -0.210 616 72 0.034 545 0.059 487 32 
-0.098 479 -0.224 492 73 0.034 641 0.050 536 33 
-0.103 579 -0.229 479 74 0.025 627 0.050 595 34 
-0.117 592 -0.241 646 75 0.024 474 0.033 470 35 
-0.141 616 -0.266 648 76 0.024 487 0.029 571 36 
-0.151 648 -0.278 570 77 0.015 635 0.025 653 37 
-0.170 543 -0.293 579 78 0.011 637 -0.000 635 38 
-0.170 570 -0.335 543 79 0.006 604 -0.001 637 39 
-0.184 665 -0.411 665 80 -0.003 465 -0.004 501 40 

  
يابي به تـردي مطلـوب و محتـواي چربـي داخـل      دست

 ـ ت همراه با عضلاني در گوش وسـيله  ه كاهش چربي پشـت ب
برنامه انتخاب سنتي به علت آنتاگونيسم ژنتيكي بـين ايـن   

لذا استفاده از برنامه انتخـاب بـه   . صفات عملي مشكل است
هاي ژن هاي چندشكلياز پيوستگي كمك نشانگر با استفاده

 خواهد بـود مفيد  ،كانديد با صفات مربوط به كيفيت گوشت
)Xu et al., 2008; Scata et al, 2009(.    نتـايج حاصـل از

دهد كه ارزش ارثي حيوانات اطلاعات شبيه سازي نشان مي
 مولكـولي هاي نشـانگر تواند با دقت بالايي با اسـتفاده از  مي

.)Goddard and Hayes, 2007( پـــيش بينـــي شـــود
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 ـ MASميزان پيشرفت ژنتيكـي بـا اسـتفاده از     طـور  ه ب

بيشتر از حالـت انتخـاب تنهـا بـر      درصد 50تا  23متوسط 
اين موضوع همواره براي صـفات  . است اساس اطلاعات كمي
تفاوت در ميزان پاسخ، بيشتر بـه مـدل    .لاشه حداكثر است

سـازي شـده و نسـبت واريـانس ژنتيكـي كـه       ژنتيكي شبيه
 .)Dekkers, 2004( شود، بستگي دارديان ميب QTLبوسيله 

اقتصـادي، كـارايي    براي صفات QTLبا استفاده از اطلاعات 
نسلي و يا افـزايش شـدت و    وسيله كاهش فاصلهه انتخاب ب

 ;Koning et al., 2003( يابـد افـزايش مـي  دقـت انتخـاب   

Misztal, 2006(.  
  

  اريزسپاسگ
فراهم  از دانشگاه زنجان كه امكان تحقيق حاضر را

نموده و از آقاي مهندس سعيد رزاقي كه در تحقيق حاضر 
  .شوداند، قدرداني مي ياري دهنده بوده

  
  
  

با صفت وزن چربي پدرها براي بيني ارزش ارثي پيش -2 جدول
  SASافزار نرم نتايج با آنهاو مقايسه  MASافزار نرم

Table 2. Prediction of sires breeding value for fat 
weight trait with MAS software and comparison of 

them with the results of SAS software 

SAS  Sires MAS  Sires Row  
0.185 680 0.231 680 1  
0.143 3455 0.217 3455 2  
0.138 3457 0.142 3559 3  
0.103 3559 0.115 3457 4  
0.095 3526 0.115 3571 5  
0.087 3451 0.070 3248 6  
0.083 3571 0.070 3526 7  
0.040 3248 0.039 3556 8  
-0.004 3541 -0.018 3562 9  
-0.025 3460 -0.019 3460 10  
-0.026 3556 -0.034 3541 11  
-0.036 462 -0.043 3451 12  
-0.046 3557 -0.062 462 13  
-0.049 690 -0.068 3575 14  
-0.050 3562 -0.070 3543 15  
-0.061 3575 -0.079 3557 16  
-0.088 3543 -0.096 3561 17  
-0.132 3561 -0.096 690 18  
-0.151 3458 -0.160 3458 19  
-0.204 3452 -0.254 3452 20  
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Abstract 

The present study was attempted to produce MAS software. This software uses a combination of 
quantitative and molecular information for the prediction of breeding values. Some genes that control 
a trait have major effects comparing with others. These genes are called major genes which are located 
on QTLs (quantitative trait loci). Our understanding on inheritance pattern of QTL can be helpful in 
selection programs via marker assisted selection (MAS). This provides an opportunity to increase the 
genetic progress of domestic animals by MAS. The marker assisted selection performance are based 
on an index, consists of phenotypic and molecular markers data. The MAS software based on mixed 
model methods (MMM) was established with the C# programming language. This software designed 
based on animal models with matrix form for predicting breeding values. To identify polymorphism in 
promoter region of DGAT1 gene, DNA was extracted from blood samples, the PCR process 
performed on DNA samples. Allelic and genotypic frequencies of animals were characterized. MASS 
software was used for the prediction of breeding values for 80 male lambs of Afshari sheep in 
research-education farm of Zanjan University. To compare the results, analyses were also performed 
using SAS software. Comparing the predicted breeding values obtained from MAS software and SAS 
indicated the effect of molecular marker in selection based on the combination of molecular and 
phenotypic information. 
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