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 r.abdollahi@ut.ac.ir :نويسنده مسئول مكاتبات، پست الكترونيكي *

  )8/9/90 :تاريخ پذيرش - 9/5/89 :تاريخ دريافت(

هاي گيري در زمينه اصلاح نژاد دامي و طيور با كاربرد تئوريهاي چشمدر قرن اخير، پيشرفت
يكي از . حاصل شده است) IFM( گاه با اثرات جزيينهايت ژنبيژنتيك كمي مبتني بر مدل 

-روش بهترين پيش ،فته استركه به صورت وسيعي مورد استفاده قرار گ IFMي مبتني بر هاروش
و ) ژنوم(اما وجود مقدار محدودي ماده ژنتيكي قابل توارث . است )BLUP( بيني نااريب خطي

از سال . كندرا نقض مي IFMدود جايگاهاي ژني براي هر صفت، برخي از فرضيات تعداد مع
هاي ژني مؤثر بر صفات كمي اين جعبه سياه را باز دانش ژنتيك مولكولي با شناخت مكان 1970

) MAS(هاي زيادي براي انتخاب به كمك نشانگر سال اخير تلاش 15بنابراين در . كرده است
، 2001در سال . ها چندان موفقيت آميز نبوددر انتخاب دام MASاستفاده صورت گرفته است، اما 

ها را بر اساس توان ارزش اصلاحي داماي نشان داده شد ميسازي رايانهبر اساس نتايج شبيه
صحت . برآورد كرد) انتخاب ژنوميك(نشانگرهاي زيادي كه در سرتاسر ژنوم پراكنده هستند 

ه حاصل از انتخاب ژنوميك نسبت به انتخاب كلاسيك بالاتر بوده و هاي اصلاحي برآورد شدارزش
 92/0تواند ميزان پيشرفت ژنتيكي را به ازاي هر سال دو برابر كرده و حدود اين روش انتخاب مي

اما، هنوز هم براي رسيدن از ژنوتيپ به . جويي كندهاي برنامه هاي اصلاحي صرفهدر هزينه
مانند ژنوميكس،  "اوميكس"هاي نوين است كه فناوري فنوتيپ راهي طولاني در پيش

توانند در پر كردن شكاف بين ژنوتيپ و فنوتيپ ترانسكريپتوميكس، پروتئوميكس و متابولوميكس مي
 .بسيار موثر باشند

 
  مقدمه

هاي زيادي به اين نتيجه رسيدند كه صفات كمي به وسيله ژن ژنتيك داناناوايل قرن بيستم، 
 ;Bateson 1907; Galton 1901( است بسيار جزئي هاآنيك از اثر هر  كهوند شكنترل مي

Johannsen 1903; Morgan 1903; Pearson 1904; Yule 1906( تغييرات موجود در صفات و 
  .ممكن است كم تا زياد باشد كمي بر دو نوع ژنتيكي و محيطي است كه اثر عوامل ژنتيكي

 هاي كليدي واژه
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(1910)  Eastثابت كرد كه يك صفت  توتون رويبر  اتيبا آزمايش
 Eastشود و بدين ترتيب كمي به وسيله چندين ژن كنترل مي

هاي مدل پايه Fisher (1918) نهايتاً .را بنا نهاد 1فرضيه چند عاملي
در اين مدل  .را ارائه داد )IFM( 2بي نهايت ژنگاه با اثرات جزيي

ژن  زياديله تعداد يبه وس يكه صفات كم شدمطرح اين فرضيه 
 ياثر كوچك هاكه هر يك از اين ژنبه طوري شونديكنترل م

 ،پيژنوت تابعي ازپ يكه فنوت اين محقق همچنين ثابت نمود. دندار
پ برابر يژنوت در اين مدل. استها و نيز اثر متقابل بين آن طيمح

با  Wright (1921).باشديت ميو غالب يشيافزا يبا ارزش ژن
شر دست يمانند ف يج مشابهيبه نتا شاوندانين خويروابط ب يبررس

ت و ي، غالبيشيافزابه پ را يژنوت Kempthorne (1955).افتي
اثر را به  يستازياپ بخششان ين ايهمچن. كرد كيتفك يستازياپ

 و) AD(ت يو غالب يشيافزا ،)AA( يشيافزا يهاگاهيمتقابل جا
 يك كميكتاب ژنت و در نهايت كرد افراز DD( 3(ت يغالب

Falconer (1996) هيوانات بر پاياهان و حيدر گ يك كميبه ژنت 
هدف از اين مقاله مروري لذا  .بخشيد يرسم يتولد IFM فرضيه

هاي مختلف انتخاب ، تكامل روشIFMبررسي و نقد فرضيه 
و ) FM( 4و فرضيه تعداد محدود جايگاه IFMمبتني بر فرضيات  

-اي به چشمدر پايان اشاره. باشدها ميمعايب اين روشمزايا و 

هاي آينده ژنتيك كمي و تكامل روش هاي انتخاب خواهد هانداز
  . شد

  IFMنقد فرضيه 
موثر بر صفت  يژن يهاگاهيتعداد جا شودميفرض  IFM در مدل

ها رخ ن ژنيبه صورت آزاد ب يبياست و نوترك نهايتبي يكم
مقدار محدودي ماده ژنتيكي  ژنومدر كه نيدهد با توجه به ايم

چنين فرضي غير ممكن است وجود دارد اين) ژنوم(قابل توارث 
تنها بوده و جفت كروموزوم  30 حاوي گاوبه عنوان مثال، ژنوم 

ن يها رخ بدهد ان ژنيبتواند به صورت آزاد ب يبيكه نوترك يحالت
و هر ژن وجود داشته باشد  يهر صفت حداكثر س ياست كه برا

 Nejati-Javaremi et(ك كروموزوم قرار داشته باشد ي يكدام رو

                                                            
1 Multiple Factor 
2 Infinitesimal Model (IFM) 
3 Additive by Additve (AA), Additive by Dominance (AD) 
and Dominance by Dominance interaction(DD) 
4 Finite Loci Model 

al. 1997(. ل يك صفت اثر كنند به دليبر  جايگاهت ينهاياگر ب
 يها بر رواز ژن ئيهاحتماً بلوك ،كروموزوم تعدادبودن محدود 

ر ياور آزاد را زنگيو فرض وجود كراس گرفتهك كروموزوم قرار ي
كند كه تنها اثرات ين مدل فرض ميا نيهمچن .برديسوال م

ه يت پاينبرگ در جمعيوا يتعادل هارد دارد،وجود  يشيافزا
تعادل  و شاوند استير خويه كاملاً غيت پايجمع ،برقرار است

در حقيقت . برقرار است يژن يهاگاهين جايب يژن يوستگيپ
دهد برخي از مدارك زيادي وجود دارد وجو دارد كه نشان مي

صحيح نبوده و امروزه نياز است تجديد نظري  IFMفرضيات 
پيشنهاد كرد  Robertson (1967).مجدد در اين باره صورت گيرد

هاي موثر بر صفات كمي بايستي تقريباً نمايي توزيع اثرات ژن
از اين رو تعداد كمي لوكوس داراي اثر عمده بوده و . باشد

كنند و ميبيشترين مقدار واريانس ژنتيكي صفت كمي را كنترل 
تر و مابقي ها نيز داراي اثرات كوچكتعداد زيادي از لوكوس

  . كنندواريانس صفت كمي را كنترل مي
 انتخاب كلاسيك يا فنوتيپي

ر يسال اخ 60در طول  يق انتخاب مصنوعياز طر يكيبهبود ژنت
داشته  يوانات اهلياهان و حيگ يوردر بهره يار مهمينقش بس

 ي ازكي .)Dekkers and Hospital 2002; Hayes 2007(است 
-ارزش ينيبشيوانات برتر پيانتخاب ح يار مهم برايبس هاي ابزار

 يهابرآورد ارزش يك برايدر انتخاب كلاس. است ياصلاح يها
 ،بر دو نوع اطلاعات است يوانات مبتني، انتخاب ح ياصلاح

 ;Nejati-Javaremi et al. 1997( ياو شجره يپياطلاعات فنوت

Dekkers and Hospital 2002; Calus and Veerkamp 2007; 
Goddard 2009; Hayes 2007;(. وانات ين حيب يكيارتباط ژنت

 يكيژنت ي، پارامترهاياصلاح يهاشود تا بتوان ارزشيباعث م
 يرا برا يكيژنت يو همبستگ يكيانس ژنتي، واريريپذمانند، وراثت

. )Dekkers and Hospital 2002(ت مورد نظر برآورد كرد يجمع
بسته به در دسترس بودن ركورد خود در برآورد ارزش اصلاحي، 

مانند رگرسون  يمختلف يهاروشاز  فرد،شاوندان يا خويفرد 
ن يب ي، همبستگ)ني(ون نتاج بر والديپ، رگرسيپ بر ژنوتيفنوت

 Hazel( 5و شاخص انتخاب يا ناتني يبرادران و خواهران تن

استفاده شده است  ياصلاح يهازشبرآورد ار يبرا )1943
                                                            
5 Selection Index 
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)Mrode and Thompson 2005(.  در شاخص انتخاب به هر
ب يتركحاصل از، ين امتيرد كه ايگياز تعلق ميك امتيوان يح

ت يبا اهممرتبط  يب وزنيضرا اعمالن صفت بعد از يچند
لازم به ذكر است كه روش شاخص  .باشديصفات م ياقتصاد

براينست فرض ) Hazel 1943( :1(اشد بميي بيمعا يداراانتخاب 
تواند اثر ينم) 2اند ح شدهياثرات ثابت تصح يمشاهدات برا كه

 ير تصادفيزش غيآم يهاستمير سياثت) 3رد يانتخاب را در نظر بگ
ونات موجود در شجره يچنانچه از همه ح) 4. رديگيرا در نظر نم

شود به استفاده  ياصلاح يهابرآورد ارزش ين صفت برايو چند
 يكيو ژنت يپيانس فنوتيوار)كو(س يل بزرگ شدن ابعاد ماتريدل

و  يتواند اثرات مادرينم) 5شود يار مشكل ميحل معادلات بس
در نظر  ياصلاح يهارا در هنگام محاسبه ارزش يدائم يطيمح
در برآود ارزش  يعيكه به طور وس ييهااز روش يكي .رديبگ

ب يناار ينيبشين پيروش بهترها استفاده شده است دام ياصلاح
ن يكه ايبا وجود. )Henderson 1975(باشد يم) 1BLUP( يخط

انتخاب را  يقبل يهاوب روشياز ع ياريروش توانست بس
 ين روش برايا يريدر بكارگ يب اساسيپوشش دهد اما سه ع

 Calus and Veerkamp(وجود دارد  ياصلاح يهاارزش ينيبشيپ

2007; Calus 2009( :يهاح ارزشيبرآورد صح يبرا) لفا 
وان و يخود ح فنوتيپانتخاب، به  يدهايكاند ياصلاح

 منبع ن دويا  BLUPروش. از استيك او نيشاوندان نزديخو
. ها را برآورد كنددام يارزش اصلاحو كند يب ميرا ترك ياطلاعات
ر يشده تحت تاث ينيبشيپ ياصلاح يهان صحت ارزشيبنابرا

نكه يل ايبه دل) ب. قرار دارد ياو شجره يپينوتمقدار اطلاعات ف
با  يصفات يبه خصوص برا ياصلاح  يهادر هنگام برآورد ارزش

 ياديد زيشاوندان تاكي، بر ركورد خوBLUPدر  كم يريپذوراثت
در ) ج. شودمي يش همخونيجه منجر به افزايدر نت مي شود،

BLUP مدل مورد نظر يصفت كم يكيمدل ژنت IFM يفرض م -
است  يندي، انتخاب فراIFMه  يتحت فرض. )Bulmer 1980( شود

درباره تعداد  يگونه دانشچيپ را بدون هيكه ژنوت است كوركورانه
 Albers( دكنكاري ميها دستر و فراواني ژن، اثها، مكان ژنهاژن

et al. 2007; Dekkers 2004; Dekkers and Hospital 2002(. 
بر و است كه هزينه يريركوردگنياز به  ،پيبه فنوت يابيدست يبرا

                                                            
1 Best Linear Unbiased Prediction (BLUP) 

ح يكه تلق ييآنجا شيري از در پرورش گاو .باشدميگران 
قابل انجام  يص پدر به راحتيكار تشخ صورت مي گيرد، يمصنوع

 يعيبه صورت طب هازشياست اما در پرورش گوسفند و بز كه آم
و در  ار بزرگ استيك مشكل بسيپدران  ييشود شناسايانجام م
 يصرف ثبت شجره و ركوردها ياريبس يهانهيحاضر هز حال
مانند ناقص بودن شجره،  ين وجود، مشكلاتيبا ا .شوديم يپيفنوت

 (et al. 2002 كهيبه طور .ز وجود داردياشتباه در ثبت شجره ن
(Visscher  با استفاده از نشانگرهايDNA،  نرخ خطا در ثبت

- شيپ هاآن. كردند گزارش 10/0الات متحده را يا يشجره گاوها
 3تا  2زان پاسخ به انتخاب حدود ين نرخ خطا ميكردند با ا ينيب

 يزمان يپيانتخاب فنوت يال برادهيحالت ا. ابدييدرصد كاهش م
 يپ برايداشته باشد و فنوت ييبالا يريپذاست كه صفت وراثت

ن حالت يا. د مثل قابل مشاهده باشديوانات قبل از سن توليهمه ح
 يپين موثر بودن انتخاب فنوتيد و بنابرايآيش ميبه ندرت پ الدهيا

رغم همه يعل .)Dekkers and Hospital 2002( كنديرا محدود م
از  يچگونه دانشيبدون هتاكنون و اصلاحگران  مسائل مذكور،

انتخاب كه به عنوان جعبه  تحت يكم صفات يكيژنت معماري
دست  يقابل توجه يهاشرفتيبه پ شد، يه مدر نظر گرفت ٢اهيس
كه كه  يبه طور )Albers et al. 2007; Hayes 2007( نده اافتي

 16فروش از  يبه وزن لازم برا يگوشت يهادن جوجهيزمان رس
در  .ه استافتيسال كاهش  30هفته در طول  5هفته به حدود 

ن شكم اول يهلشتا ير گاوهايد شيزان توليم صنعت گاو شيري 
لوگرم يك 12000به حدود  1960در سال  لوگرميك 6200كا از يآمر

ك يون ژنتيشرفت مدين پيشتر ايكه ب افتيش يافزا 2000در سال 
ح ياما جواب صح. )Dekkers and Hospital 2002(بوده است 

بر  يانتخاب مبتن را كهچ. ستيحل درست نشه نشانه راهيهم
 ;Dekkers 2004(داشته است  تين محدوديچند IFMه يفرض

Goddard 2009( :1 (صفات با وراثتبراي به خصوص پ يفنوت -

كه  است ياز ارزش ارث ناقص كننده ينيبشيك پي كم يريپذ
فرد  يو ساختار ژن يطيط محيزان صحت آن با توجه به شرايم
صفاتي نظير توليد تخم مرغ  پيفنوت) 2. ر باشديار متغيتواند بسيم

ي صفاتپ يتفنو) 3. شودميدر هر دو جنس مشاهده ن يا توليد شير
ممكن است در زمان  ...، طول عمر و يد مثليتولصفات  مثل

                                                            
2 Black Box 
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 يريگبعد از مرگ اندازهو يا حتي  انتخاب قابل مشاهده نباشد
د ي، توليماريمقاومت به بنظير  تاصفي برخي ريگاندازه) 4 گردد

صفات مثل  ي ازبرخ ركوردبرداري) 5پر هزينه است  ...متان و 
 يخطاممكن است با غذا مشكل و  مصرف غذا، راندمان مصرف

وجود ركوردهاي ) 6باشد همراه  يريگاندازه ي در زماناديز
به طور (ست يموثر ن يليها خن ژنيب 1يدر حل ارتباط منف يپيفنوت

هايي به اين ترتيب محققان به فكر روش ).يستازينكاژ و اپيمثال ل
و در هاي اصلاحي را با صحت بالاتر افتادند كه بتوانند ارزش

  .بيني كنندسنين اوليه پيش
  )MAS( 2انتخاب به كمك نشانگر

شرفت در اصلاح نژاد با استفاده از انتخاب يزان پيكه ميبا وجود
 Dekkers and Hospital( ه استز بوديت آميار موفقيبس يپيفنوت

2002; Albers et al. 2007; Hayes 2007( 1970 از سال اما 
در  يموثر بر صفات كم يهاشف ژنبا ك اهين جعبه سيا ،تاكنون

كه در  يين ابزارهاياول .)Montaldo 2006( حال باز شدن است
كه به  است يمولكول يكشف نشانگرها اندهن مورد رهگشا بوديا

 QTL(3( يموثر بر صفات كم يهاجايگاهاز  يكمك آنها برخ
-تيكروساتلايژه ميبه و مولكولي ياز نشانگرها .اندهشد ييشناسا

كه در سرتاسر  SNP(5( يديتك نوكلوت چندشكليو  4)SSR(ها 
ل نقشه يتشك يبرا ييراهنما ياند به عنوان تابلوهاژنوم پراكنده

 هديان بار ينخست يبرا .ها استفاده شده استاز گونه ياريژنوم بس
 يريش يدر گاوها انتخاب يبرا DNA ياستفاده از نشانگرها

 .ارائه شد Smith (1967) و Neimann-Sørensen (1961) توسط
 كهاست  شده ييشناسا ياعمده يهاژن يصفات كم يبراتاكنون 
ت اصف يكيانس ژنتياز وار يادينسبت ز اندها توانستهاين ژن

ژن هالوتان در توان به نمايند كه از اين جمله مي را كنترل يكم
و ژن برولا در  يچه مضاعف در گاو گوشتيخوك، ژن ماه

 QTLيابي مربوط به نقشهشات يآزما. ره كرداشانوس يوسفند مرگ
شتر از يب 2004ان يكه در پا اندهنشان داد يگوشت يدر جوجه ها

كه  است شده ييشناسا يمارآدار از نظر يمعن QTL عدد 100
                                                            
1 Negative Association 
2 Marker Assisted Selection 
3 Quantitative Traits Loci (QTL) 
4 Simple Sequence Repeat (SSR) 
5 Single Nucleotide Polymorphism 

جوجه  يديصفات مهم تول يكيانس ژنتيوار عمدهتوانند يم
 Hocking 2005; Pakdel 2004; Pakdel( نماينده يرا توج يگوشت

et al. 2004( .٦ژنگاه مدل تعداد محدود ،ن مباحثيه ايبر پا 
)FM( در سايت 2011در آوريل  .پيشنهاد شده است ،

http://www.genome.iastate.edu/cgi-bin/QTLdb/index  
4682  QTL ،648در گاو QTL  ،6344در گوسفند  QTL  در

مطالعات متعدد  .در طيور گزارش شده است QTL 2451خوك، و 
ر، يش نير، پروتئيشميزان توليد مانند  يصفات اندگزارش كرده
با اثر كوچك و  QTL يادير تعداد زيتحت تاث ...و  مصرف غذا
 Hayes and Goddard(باشند يبا اثر بزرگ م QTL يتعداد كم

2001; Weller et al. 2005(. تجزيه بر اساس اين محققين QTL 
و  10ب حدود يو خوك، گزارش كردند كه به ترت يريدر گاو ش

انس يدرصد وار 50توانند يها مQTL ترينعمدهدرصد از  20
ن يالبته در ا. كنترل كنندها در اين گونهرا  يكم صفات يكيژنت

 كه يز به دست آمده است به طورين يج متناقضيراً نتايمورد اخ
جايگاه شناخته شده حدود  50 ادي از محققين گزارش كردندتعد

كنند كه نشان از اين است هر واريانس قد انسان را كنترل مي 3/0
شود بيني ميجايگاه سهم اندكي در كنترل صفت داشته و پيش

هايي با اثر كوچك QTLمابقي تنوع صفت نيز بايستي توسط 
 Lettre(باشد ر ميفيش IFMكنترل شود، كه اين تاييدي بر مدل 

2011; Maher 2008; Visscher et al.; Weedon et al. 2008(. بر 
اساس اطلاعات موجود، به صورت عملي در زمينه انتخاب به 
كمك نشانگر كار خاصي در ايران انجام نشده و عمده تحقيقات 

هاي دام يانجام شده به تعيين فواصل ژنتيكي درون و بين نژادها
هاي كانديدا به ويژه گاو و گوسفند چندشكلي ژنبومي و تعيين 
با مطالعه پويش  Esmailizadeh (2011)اً اخير. مربوط مي شود

هاي معني داري بر روي QTLگوسفند كرماني،  7جزيي ژنوم
براي صفت وزن تولد شناسايي كرده  6و  3، يكهاي كروموزوم

  .است
م حالت عددر  QTLك يكه با  DNA ياز نشانگرها MASدر 

سه نوع نشانگر . شودياستفاده م هستند، LD(8( پيوستگيتعادل 
 Dekkers and Hospital(توانند استفاده شوند ين حالت ميدر ا

                                                            
6 Finite loci 
7 Partial Genome Scan 
8 Linkage Disequilibrum(LD) 
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2002; Smaragdov 2009( :1 (ييهاجايگاهم، يمستق ينشانگرها 
گذارند و بر به طور مستقيم بر روي يك صفت خاص تاثير ميكه 

ن يبه ااند كه زمان ايجاد شدهاثر عواملي مانند جهش در طول 
 GAS(1 )Dekkers( نديگويز ميكمك ژن نبه حالت انتخاب 

ها QTLت با يم كه در سطح جمعير مستقيغ ينشانگرها) 2.)2004
م، كه در يرمستقيغ ينشانگرها) 3هستند  پيوستگيتعادل عدم  در

هستند  LE(2(پيوستگي تعادل  در حالت QTLت با يسطح جمع
 Dekkers( هستند LDدر حالت  QTLها با انوادهاما در داخل خ

د ييار مشكل است و تايم بسيمستق نشانگرهايشناخت . )2004
كه يدر حال. )Andersson 2001(است  بسيار سختز ينها آن عمل

اند افت شدهياز مطالعات  يارينوع سوم در بس ينشانگرها
)Khatkar et al. 2004( را چاست  دهيچيار پيها بساما كاربرد آن

نكه يل ايبه دل. كنندتفرق حاصل ميها داخل خانواده كه فقط در
 ،دارتر استيت پاينوع دوم در سطح جمع ينشانگرها LDفاز 

 Dekkers(تر است ساده MASها در مطالعات استفاده از آن

 QTLمرتبط با  يمولكول يانتخاب با استفاده از نشانگرها. )2004
ش صحت يل افزايرا به دل يكيشرفت ژنتيزان پيم MASا ي

-يش ميش شدت انتخاب افزايانتخاب، كاهش فاصله نسل و افزا
 بسيار يكاربردها جمله از. )Soller and Beckmann 1983(دهد 
نه كردن يبه توان بهميدر اصلاح نژاد  مولكولي نشانگرهايمهم 

 يشير افزايغ يكياستفاده از اثرات ژنت يبرا يزشيآم يهاياستراتژ
ن، يوالد يي، شناسا)سيو هتروز يت همخونيريآورد و مدبر(

ها با استفاده از تيو جمع يوانيح ينژادها يكيتنوع ژنت ييشناسا
 Dekkers and Hospital(ها تين و داخل جمعيمطالعات تنوع ب

اي به گونه انتقال ژن از گونه يهادر برنامه MASو كاربرد  )2002
 ;Andersson 2001; Dekkers and Hospital 2002( 3ديگر

Visscher et al. 1996( وارد كردن آلل  نظيرApe-null  به موش
)Markel et al. 1997(  ا وارد كردن ژن گردن لخت به جوجهيو-

 كهعليرغم آن .اشاره كرد )Yancovich et al. 1996( يگوشت يها
افت اما يگسترش  MASقات به سمت يبه بعد تحق 1990از سال 
 يكيشرفت ژنتيش پيمحدود بوده و افزا در عمل MAS يريبكارگ

 BLUP ينسبت به انتخاب سنت MASدر اثر انتخاب با استفاده از 
                                                            
1 Gene Assisted Selection 
2 Linkage Equilibrum(LE) 
3 Introgression 

 Dekkers 2004; Misztal 2006(. Dekkers(كم بوده است 
گزارش نمودند پاسخ به انتخاب حاصل از  Hospital (2002)و

MAS ك يبا استفاده از  يك صفت كمي يبراQTL  شناخته شده
 BLUPبر اساس صرف سه با انتخاب يدر مقا اثر پلي ژنيراه هم
ادعا كردند كه برخي از محققين  .متغير بوده است 64/0تا  - 7/0از 

 BLUPها براساس دام يابيارز به يازيگر نينده دين سال آيتا چند
خاطر  Miztal (2006) اما )Georges and Massey 1991(ست ين

ب يشود اما با ترك BLUPن يگزيتواند جاينم MASنشان كرد 
ش يرا افزا يكيشرفت ژنتيزان پيتوان مياطلاعات م منبع ن دويا

هر  ي، ارزش بالادر گاوهاي شيري اديل فاصله نسل زيبدل .داد
باً همه يقت كه تقرين حقيها و ان مادهييپا يفرد، نرخ بارور
-ين به نظر ميكنند، چنيها بروز متنها در ماده يصفات اقتصاد

د نباش MAS يريبكارگ يبرا يالدهيا هگون يريش يد كه گاوهارس
)Weller et al. 2008(. قات انجام شده يج حاصل از تحقياما نتا

ت بوده ين واقعيدال بر ا )Boichard et al. 2002( مورد يكبجز 
ن يباشد كه در ايز نميت آميچندان موفق MASكه استفاده از 

ل اول آنكه يدل. ره كردتوان اشا يل مين دليخصوص به چند
در  يو سلامت يديمانند صفات تول ياز صفات كم ياريبس

هستند و هر  جايگاه يادير تعداد زيتحت تاث يريش يگاوها
ك صفت را كنترل ي يكيانس ژنتياز وار يزيمقدار ناچ جايگاه

 .Hayes 2007; Hayes and Goddard 2001; Sanna et al( كنديم

2008; VanRaden et al. 2009( .نسبتاً  يكيشرفت ژنتيجه پيدر نت
نه يهز ياست و از طرف يابيبا تعداد كم نشانگر قابل دست يكم
محاسبه  يدگيچيز بالاست و پين نشانگرها نيپ اين ژنوتييتع

ك مانع ي نشانگريبا وارد كردن اطلاعات  هاي اصلاحيارزش
 يبرا MAS يريدر بكارگ. باشد يم MAS يريبكارگ يبزرگتر برا

خود  يپيفنوت يهنوز به ركوردها ياصلاح يهارآورد ارزشب
ها در كنار ژنيوارد كردن اثر پل يوان برايشاوندان حيوان و خويح

   .از استين نشانگرهااثر 
  )GS( 4انتخاب ژنوميك

ژنوم را  DNAكامل  يتوال ،مرتبط يهاپروژه ژنوم انسان و پروژه
ها فراهم كروبيو ماهان يوانات، گياز ح يمختلف يهاگونه يبرا

                                                            
4 Genomic Selection 
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ك ي (http://www.ncbi.nlm.nih.gov/sites/entrez?db=genome) كرده است
ها ونيليتا م صدهزارن حدود ييتع يابي ين تواليجه مهم از اينت

در دسترس . باشديمورد مطالعه م يهاگونه يبرا SNPنشانگر 
تعيين ، كار پيژنوتسريع تعيين  يهايفناور ها وSNPبودن انبوه 

حال حاضر در در  ،مثال يبرا. كرده استساده ار يرا بس پيژنوت
به  SNP يك ميليون عددش از يها با بيابيارزي ك انسانيژنت

 و اسب خوك ،در گاو، گوسفند .شوديصورت متداول استفاده م
به   60000SNPو در طيور حدود  SNPعدد  50000 حدود

 ;Fan et al. 2010(در دسترس هستند  يصورت تجار

Meuwissen 2009(. بر مشكلات استفاده از  غلبه به منظورMAS 
پراكنده در سرتاسر  SNPانبوه  يو در دسترس بودن نشانگرها

 ;Haley and Visscher 1998(شد شنهاد يپيك انتخاب ژنوم ژنوم،

Meuwissen et al. 2001; Nejati-Javaremi et al. 1997( .
 نشانگرهايه در آن از باشد كيم MASاز  يشكل يكانتخاب ژنوم

ن حالت يدر ا .شوديپوشانند استفاده ميكه كل ژنوم را م يكيژنت
اند به نشانگر كه در سرتاسر ژنوم پراكنده شده ياديتعداد ز اثر

 Goddard 2009; Meuwissen et( شوديطور همزمان برآورد م

al. 2001(. ن هر يبنابراQTL  عدم تعادلك نشانگر در يحداقل با 
ن يا در. )Hayes 2007; Toosi et al. 2010(باشد يم ستگيپيو

صفت  يكيانس ژنتياز وار يكه درصد كم MASروش برخلاف 
له يبه وس يكيانس ژنتيوار ي همةابه طور بالقوه  بوده يتوجقابل 

با استفاده از  اين محققين. )Hayes 2007( شوديه ميتوج نشانگرها
حاصل از انتخاب  يحكه ارزش اصلا نشان دادند يسازهيشب

گردد  ينيبشيدرصد پ 85/0تواند با صحت يم يكژنوم
)Meuwissen et al. 2001( . يريبكارگ ياصل يهاتيمحدوداز 

از و يمورد ن نشانگرهاياد يتعداد ز توان بهيك ميانتخاب ژنوم
ت در يدو محدود اين اشاره كرد كه امروزه تعيين ژنوتيپنه يهز

وانات يژنوم ح يابييتوال يهادنبال طرح به يدام يهااكثر گونه
 يهاشرفتيهمراه با پ SNPو شناخت حدود صدها هزار  ياهل

 برطرف شده است تعيين ژنوتيپ يهاير در فناوريگچشم
)Hayes 2007; Hayes et al. 2009(. در دو ك يانتخاب ژنوم

ت يدر جمع نشانگرهابرآورد اثر ) 1 :مرحله صورت مي گيرد
 Saatchi et(است  يپيو ژنوت يپيفنوت يركوردها يراكه دا 1مرجع

                                                            
1 Reference Population or Training Set 

al. 2010(  شود يفرد م  1000و حداقل شامل)Calus 2009( 2 (
در جمعيت  انتخاب يدهايكاند ياصلاح يهاارزش ينيبشيپ

كه معمولاً با جمعيت مرجع رابطه خويشاوندي دارد و فاقد  2تاييد
ن يانتظار بر ا. )Saatchi et al. 2010(ركوردهاي فنوتيپي هستند 

 ه كند ويرا توج يكيانس ژنتيوار همةن روش بتواند ياست كه ا
-شيپ ييبا صحت بالا )EBV(ارزش هاي اصلاحي برآورد شده 

گر ينده ديشود در چند سال آيم ينيبشياگرچه پ. شوند ينيب
د انتخاب نباشد يافراد كاند ياو شجره يپيبه اطلاعات فنوت يازين

وزلند و يكا، نيالات متحده امريا يدر كشورها در حال حاضراما 
 يژنياثر پل يك پاياني با تركيبژنوم ياصلاح يهاارزش ،هلند

ارزش هاي اصلاحي ژنوميك با ) نيوالد ين ارزش اصلاحيانگيم(
)GEBV(3  با استفاده از تئوري شاخص انتخاب محاسبه شده

ي نشان زساهيج شبينتا. )Calus 2009; Hayes et al. 2009( است
 يكبرآورده شده ژنوم ياصلاح يهاكه صحت ارزش داده است

 ياصلاح يهاتواند به اندازه صحت ارزشينر م يهاگوساله يبرا
انتخاب . ك باشديبرآورد شده بعد از آزمون نتاج با انتخاب كلاس

شرفت يتواند منجر به دوبرابر كردن پي، ميابه طور بالقوه يكژنوم
 6 يبه جا يسالگ 2زش در سن يخاب و آمق انتياز طر يكيژنت

 Schaeffer 2006; Smaragdov(ن بالاتر شود يا سني يسالگ

گاو نر  ياصلاح نژاد يهابا اجتناب از آزمون نتاج، شركت .)2009
جويي كنند صرفه  ي خودهانهيدر هز درصد 92توانند حدود يم
)Schaeffer 2006; Wiggans et al. 2011.( .وجود با اين، 
تعيين  يهانهيتواند صرف هزيم ييجون صرفهياز ا يقدارم

 Schaeffer (2006) .ش شدت انتخاب شوديافزا يبرا ژنوتيپ
ممكن است ساختار صنعت  يكانتخاب ژنومكه  گزارش كرد

ور و يط عايمشابه صن يبه شكل يريش ياصلاح نژاد را در گاوها
- هاي هسته را پرورش ميكه گلهخاص  يهاشركت درخوك 

شرفت يتواند در جهت پيم يكانتخاب ژنوم .يير دهدتغدهند، 
در  كهيجاد كند به طوريصفات مختلف تعادل ا يبرا يكيژنت

دارند و  يمنف يهمبستگ ديگرد مثل كه با هميو تول يديصفات تول
همچنين در . جاد كنديها متفاوت است، تعادل اآن يريپذوراثت

 ي،مندل يريگن اثر نمونهل در نظر گرفتيبه دل يكانتخاب ژنوم
                                                            
2 Validation Set 
3 Genomic Estimated Breeding Values (GEBV) 
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يابد يك كاهش ميانتخاب كلاس به نسبت يزان همخونيم
)Daetwyler et al. 2007(.  يكانتخاب ژنوملازم بذكر است كه 
 يدارا مرسوم در اصلاح دامانتخاب  يهاروش ساير ز مانندين

 :ها اشاره شده استاست كه در ذيل به برخي از آن ييهاچالش
كه در يك  نشانگرياثرات . ل ژنوتيپ و محيطوجود اثر متقاب - 1

در  نشانگريشوند ممكن است با اثرات محيط خاص برآورد مي
 Muir و )Goddard )2009 - 2 .هاي ديگر متفاوت باشندمحيط

 سازيشبيه نتيجه در با توجه به نتايج  تحقيقاتي كه )2007(
پاسخ به انتخاب حاصل  ميزان افتند كهيدرحاصل گرديد،  1قطعي

تواند كمتر از انتخاب يمدت م يطولان يك دراز انتخاب ژنوم
 يك در بين نژادهاانتخاب ژنومدر استفاده از  - 3 .ك باشديكلاس

ديگر  يبرا است، ك نژاد بدست آمدهي يكه برا SNPاثرات 
 Montgomerieو  Harris كهيبه طور .ستيمناسب ن انژاده

ت يجمع يبرآورد شده برا SNPثرات گزارش كردند ا )2009(
هاي اصلاحي ارزش آوردبردر تواند ين نميزين فريمرجع هلشتا

كه يدر صورت. قرار گيرداستفاده  ي مورددر گاو جرس ژنوميك
 تعيين ژنوتيپن يت مرجع هلشتايدر جمع SNP 300000حدود 

برآورد  SNPتوان از اثرات يمآنگاه  ،ها برآورد شودشده و اثر آن
 ياصلاح يهان در برآورد ارزشيت مرجع هلشتايده از جمعش

برآورد ارزش  يدر حال حاضر برا. دنمواستفاده  ينژاد جرس
به   -4 .شودياستفاده م SNPعدد  50000از  يكژنوم ياصلاح

و  ينكه در اثر انتخاب، جهش، مهاجرت، رانش تصادفيل ايدل
ها در QTLو  SNPن يب LDفاز  ير تصادفيزش غيآم يهاستميس

                                                            
1 Deterministic Simulation 

 مجدداً نسلاست كه هر سه  لازمخورد يها به هم منسل يط
 Calus and(ت مرجع برآورد شوند يها در جمعSNPاثرات 

Veerkamp 2007; Hayes 2007(. هاي اصلاحي صحت ارزش
 ;Goddard 2009(ژنوميك به چهار پارامتر ذيل بستگي دارد 

Hayes 2007; Hayes et al. 2009( :  
وانات با يتعداد ح) QTL 2و نشانگر ن يب تعادل ميزان عدم) 1

 SNPت مرجع كه اثرات يدر جمع يپيو ژنوت يپيفنوت يركوردها
 يريپذوراثت) QTL 4ات رع اثيتوز) 3شود يها برآورد ماز آن

 اوللازم بذكر است كه از چهار اثر فوق، اثرات . صفت مورد نظر
هارم تحت و چوم س اثرات بوده ولي تحت كنترل محقق و دوم

با  يكج مربوط به انتخاب ژنومياكثر نتا. كنترل محقق نيستند
اما تاكنون . ستا بدست آمده ياانهيرا يسازهياستفاده از شب

بدست آمده  يواقع يهابر داده ياز مطالعات مبتن يشواهد كم
داده شده است نشان  زيرها در جدول از آن ياست كه برخ

)Calus 2009(: هاي ي دهد صحت ارزشجدول يك نشان م
هاي اصلاحي اصلاحي برآورد شده ژنوميك نسبت به ارزش

. متغير بوده است 31/0تا  - 01/0براورد شده از ميانگين والدين از 
ارزيابي هاي ژنتيكي را  2استفاده از انتخاب ژنوميك قابليت اعتماد

نسبت به ميانگين والدين براي صفات توليدي شير، چربي و 
ه صفت غير توليدي در نژادهاي هلشتاين، جرسي و پروتيئن  و س

درصد 8/12درصد و 7/20درصد، 4/28براون سويس به ترتيب 
ميزان برتري ارزش هاي . )Wiggins et al. 2010(افزايش داد 

ژنوميك نسبت به ميانگين والدين بسته به برآورد شده اصلاحي 
                                                            
2 Reliability 

  
  هاي مختلف جمعيت مرجعشده در كشورهاي مختلف براي اندازهبينيهاي اصلاحي ژنوميك پيشدامنه صحت ارزش -1جدول 

 GEBVsدامنه صحت  SNPتعداد   اندازه جمعيت مرجع  منبع
  دامنه صحت

GEBV-PA* 

Berry et al.(2009) 596  42598  56/0  17/0تا  01/0  71/0تا  
Lund and Su (2009) 1238  38055  55/0  85/0تا  -----  

Harris and Montgomerie (2009) 2490 44146 63/0  24/0تا  15/0  82/0تا  
De Roos et al. (2009) 3600 48000 52/0  23/0تا  04/0  82/0تا  
Schenke et al. (2009) 3966-4127 38416 36/0  29/0تا  -01/0  77/0تا  

VanRaden et al. (2009) 5335 38416 44/0  31/0تا  18/0  79/0تا  
*  GEBV براورد شده ژنوميك؛ ، ارزش اصلاحيPAميانگين والدين ،  

  

  
  

  

 [
 D

O
R

: 2
0.

10
01

.1
.2

00
84

43
9.

13
91

.7
.2

.1
.8

 ]
 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 m

g.
ge

ne
tic

s.
ir

 o
n 

20
25

-1
0-

19
 ]

 

                             7 / 10

https://dor.isc.ac/dor/20.1001.1.20084439.1391.7.2.1.8
http://mg.genetics.ir/article-1-1104-fa.html


  و همكاران رستم عبداللهي آرپناهي    ...توارثي بي نهايت ژنگاه با اثرات جزييز مدل ا
 

 112  1391تابستان/2شماره/هفتمدوره/ ژنتيك نوين

 

  

ژنتيكي صفت، تعداد حيوانات تعيين ژنوتيپ شده و معماري 
ها، متغير بوده هاي خطي و غير خطي در ارزيابياستفاده ازمدل

هاي اصلاحي ژنوميك برآورد شده است و تاكنون صحت ارزش
ها براي صفاتي مانند مانند چربي شير كه ژن عمده براي آن

 . شناسايي شده نسبت به ديگر صفات بيشتر بوده است

  اندازهاي آيندهچشم
 ييدر شناسا يريگنده رشد چشميآ يهاسال يدر ط روديانتظار م

رد يصورت گ يموثر بر صفات كم يهاQTLعمده اثر و  يهاژن
توانند يم) SNPs( يدينوكلئوتتك در اين مورد نشانگرهاي كه

اي نه چندان دور با شود در آيندهش بيني ميپي .باشند بسيار موثر
 "عدنسل ب"ي هاو ابداع فناوري 1تكميل شدن پروژه هزار ژنوم

با سرعت بالاتر، دقت بالاتر و هزينه كمتر، به  DNA2توالي يابي 
در كارهاي  3، از توالي كل ژنومSNPهاي جاي استفاده از تراشه

 ;Meuwissen and Goddard 2010(يابي استفاده شود نقشه

Meuwissen 2010(.  روي از پيفنوتبه  بردنپي يبراهنوز هم 
را كه از ساختار ژن تا عمل ژن، ، چمانده است ياديكار ز پيژنوت

ها، نيط، پروتئيپ و محيژنوت ،هاين ژنمتقابل ب اتان ژن، اثريب
فاصله  يو ارتباطات سلول ي، اعمال سلولييايميوشيب يرهايمس

                                                            
1 1,000 Genomes Project 
2 Next Generation DNA Sequencing 
3 Whole Genome Sequencing Data 

 نده ماننديقات در حال حاضر و آين وجود تحقيبا ا. است ياديز
 ،كسيكس، متابولوميپروتئوم ژنوميكس، ترانسكريپتوميكس،
در پر كردن شكاف  تواننديم 4اينتركتوميكس و ژنتيك سيستمي

پايان نيمه  تا رودمي انتظار .باشند گشاراهپ يپ و فنوتين ژنوتيب
چه  هاي اوميكس و شناخت هرفناوريكمك  با 21اول قرن 

ها، افراد هاي بيولوژيكي و فيزيولوژيكي بيان ژنبيشتر مكانيسم
 همچنين محيط خاص انتخاب شوند وبراساس ژنوتيپ به شرط 

 Georges and Massey( 5هاي اصلاح نژادي مانند ولوژنتيكطرح

براي انجام  )Haley and Visscher 1998( 6و ويزوژنتيك )1991
به ويژه طرح  هادر اين طرح. دشونبكار گرفته انتخاب و آميزش 

دوم كارهاي انتخاب و آميزش در آزمايشگاه صورت گرفته و 
  .شوندهاي برتر از نظر ژنتيكي به مزرعه فرستاده ميجنين

  سپاسگزاري
بدينوسيله از زحمات دكتر اردشير نجاتي جوارمي كه ايده نوشتن 

اين مقاله  اين مقاله را براي ما ايجاد كرد و ما را تشويق به نوشتن
همچنين از نظرات و . شودكرد بسيار تشكر و قدرداني مي

پيشنهادات سازنده داوران محترم مقاله صميمانه تشكر و قدرداني 
. گرددمي

                                                            
4 Systems Genetics 
5 Velo Genetics 
6 Wizho Genetics 
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