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و  G-BLUP، سنتی BLUPهای  مقايسه تفاوت صحت انتخاب ژنومی برای روشهدف از مطالعه حاضر 

برای صفات توليد شير، مقدار چربی، مقدار پروتئين و تعداد  SS-BLUPای يا  مرحله روش تک

از رکوردهای مربوط به در اين مطالعه  .بوددر گاوهای هلشتاين ايران ی سوماتيک شير ها سلول

کيلوبازی شرکت ايلومينا  35 با کمک تراشه نشانگری راس گاو هلشتاين ايران که 343ژنومی  های داده

کمک های اصلاحی ژنومی برای صفات مورد مطالعه به ارزش .دشتعيين ژنوتيپ شده بودند، استفاده 

بينی ژنومی  صحت پيشميانگين نشان داد که  حاصلنتايج  .برآورد شدند MIXBLUPافزار  نرم

 دامنه. بود 34/5و  47/5، 31/5ترتيب برابر با هب SS-BLUPو  G-BLUP، سنتی BLUPهای  روش

برای  31/5سنتی تا  BLUP روش های سوماتيک شير در تعداد سلول صفت برای 32/5صحت از  برآورد

نسبت به  SS-BLUPبينی ژنومی روش  صحت پيش. متفاوت بود SS-BLUP روش يد شير درصفت تول

 های سوماتيک شير توليد شير، مقدار چربی، مقدار پروتئين و تعداد سلولبرای صفات  G-BLUPروش 

تر بيش 94/5و  97/5، 94/5، 96/5سنتی  BLUP  و نسبت به روش 57/5و  51/5، 57/5، 9/5 ترتيببه

برای تمام صفات مورد مطالعه نسبت  SS-BLUPروش  دربينی  ميانگين مربعات خطای پيش. دشبرآورد 

-G، سنتی BLUP های روشبينی ژنومی برای  ضرايب رگرسيون پيش. کمتر بود دو روش ديگربه 

BLUP  وSS-BLUP اين مطالعه نشان داد  طور کلی نتايج به .دست آمدهب 14/5و  88/5، 77/5ترتيب  به

چنين ای نسبت به دو روش ديگر و هم مرحله بينی ژنومی روش تک توجه به بالا بودن صحت پيشکه با 

برای ، دو روش ديگرای در مقايسه با  مرحله روش تک اريب کمتر آن در صفات مورد مطالعه، استفاده از

 .شود توصيه میگاوهای هلشتاين ايران  برایصفات توليدی های اصلاحی ژنومی در  بينی ارزش پيش

 های کلیدی‬واژه
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عنوان یک هدر سطح ژنوم ب 1انتخاب براساس مارکرهای فشرده

است های اصلاحی در گاو شیری معرفی شده جز مهم برنامه

(Loberg and Durr 2009; Harris and Johnson 2010; Su et al. 

کار رفته در هبینی ژنومی به مقدار اطلاعات ب صحت پیش(.  2010

های انتخاب  در بسیاری از برنامه. بستگی دارد بینی معادلات پیش

های گذشته در آزمون نتاج  ژنومی، هزاران گاو نری که در دهه

عنوان جمعیت هگرفتند، امروزه تعیین ژنوتیپ شده و ب قرار می

 Hayes 2009; Koivula)گیرند  مرجع مورد استفاده قرار می

ینه تعیین در شرایط ایران با توجه به مشکل تامین هز(. 2012

ژنوتیپ و در نتیجه نداشتن تعداد زیاد گاو تعیین ژنوتیپ شده و 

استفاده از  2متعاقباً کاهش تعداد حیوانات در جمعیت مرجع

. انتخاب ژنومی در سالیان اخیر با محدودیت مواجه بوده است

حل برای غلبه بر این محدودیت استفاده از روشی است  یک راه

اند بهره  یواناتی که تعیین ژنوتیپ نشدهکه از اطلاعات فنوتیپی ح

از اطلاعات افراد  SS-BLUP یا 3ای مرحله روش تک. گیرد می

زمان برای برآورد ارزش اصلاحی طور همژنوتیپ شده و نشده به

در این روش ماتریس خویشاوندی . نماید ژنومی استفاده می

زمان داخل طور همهای و ماتریس خویشاوندی مارکری ب شجره

 ;Misztal 2009)شوند  ک ماتریس خویشاوندی جمع میی

Aguilar 2010; Christensen and Lund 2010 .) از طرف دیگر

روش از برای برآورد ارزش اصلاحی ژنومی در سالیان اخیر 

برای ارزیابی عنوان نمونه به. شود استفاده میای  مرحله چند

ین ا به کمکآمریکا و کانادا  هایگاوهای شیری در کشور

تا (. VanRaden 2009)شود  گاوها برآورد می GEBVروش،

های ژنومی  عمده مطالعات برای ارزیابی 2228 -2229 های سال

. صورت گرفته استای  صورت رایج به کمک روش چند مرحلههب

ای  های ژنومی از طریق روش چند مرحله اگرچه دقت ارزیابی

بیشتر  5نتاج یا آزمون  والدینی مثل متوسط یها نسبت به روش

های ژنومی دچار نوعی بیش  رسد این ارزیابی نظر میهاست، اما ب

                                                           
1
 Dense marker 

2
 Reference population 

3
 Single step 

4
 Parent Average 

5
 Progeny Test 

شود گاوهای نر جوان نسبت به  که باعث می هستند 6برآورد

 گاوهای نر آزمون نتاج یک برتری نادرست داشته باشند

(VanRaden 2009.)  لذا برای غلبه بر این مشکلات در سالیان

برآورد ارزش اصلاحی ژنومی  ای برای مرحله اخیر از روش تک

 .دشو استفاده می
صحت  صورت گرفت، سازی های شبیهبا داده ای که در مطالعه

سنتی، روش چند  BLUPبا سه روش های ژنومی  بین پیش

ها نتایج آن .گرفتای مورد بررسی قرار  مرحلهای و تک مرحله

-ژنومی در این سه روش به بینی پیشدقت میانگین  نشان داد که

ای  مرحلهدقت روش تک که دشبرآورد  2/ 5و  6/2 ، 2/2رتیب ت

در . (Vitezica et al. 2011) نشان داداز روش سنتی  بیشتر 2/ 3

ای  مرحله ای نسبت به روش چند مرحله مطالعه دیگری روش تک

در  (.Su et al. 2012) نشان دادبینی ژنومی بالاتری را  صحت پیش

ید شیر در گوسفند شیری انجام که بر روی صفات تول ای مطالعه

روش  ،سنتی BLUPبینی ژنومی در سه روش  صحت پیشد، ش

این مورد مقایسه قرار گرفت، نتایج  ای مرحله و تک 2ای مرحله چند

ترتیب ههای فوق ب مقدار صحت برای روش نشان داد که پژوهش

دست آمده در روش هباشد، که صحت ب می 2/2 و  3/2 ، 32/2

 (.Balche et al. 2014)بیشتر از دو روش دیگر بود ای  مرحله تک

ژنومی برای  بینی پیشمقایسه تفاوت صحت  پژوهشهدف از این 

-SS ای مرحلهروش تکو  G-BLUP، سنتی BLUPهای  روش

BLUP  های  صفات تولید شیر، چربی، پروتئین و تعداد سلولبرای

 .بود سوماتیک شیر در گاو هلشتاین ایران

 

در این تحقیق از اطلاعات مربوط به دوره اول شیردهی گاوهای 

هلشتاین مناطق مختلف ایران که توسط مرکز اصلاح نژاد کشور 

ها با   سازی و ویرایش داده آماده. دشتهیه شده بود، استفاده 

 ههای مربوط انجام و فایل SAS 9.0 و FOXPRO 9.0افزارهای  نرم

یل تولید شامل رکوردهای روزآزمون فا .شجره و تولید آماده شد

مربوط به صفات تولید شیر، مقدار چربی، مقدار پروتئین و تعداد 

                                                           
6
 Inflation 

7
 Multi step 

  مقدمه

  اهمواد و روش
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. بود 1391تا  1322های   های سوماتیک شیر طی سال سلول

تا  5، دامنه روزهای شیردهی از روز ی موجودبراساس رکوردها

سن در زمان زایش اول به . شیردهی در نظر گرفته شد 365روز 

رکوردهای روز آزمون شیر تولیدی . ماه محدود شد 2 ا ت 18

خلاصه اطلاعات  .کیلوگرم حذف شد 25تر از و بیش 3کمتر از 

نهایی و مورد استفاده در تحقیق حاضر که شامل رکوردهای 

گله بود، در  266روزآزمون مربوط به صفات مورد مطالعه در 

 .است ارائه شده 1جدول 

ز اصلاح نژاد و بهبود تولیدات دامی این تحقیق با همکاری مرک

از اطلاعات . دشکشور در مورد گاوهای هلشتاین ایران انجام 

 با کمک تراشه نشانگریکه  دشاستفاده  گاو نر راس 5 3ژنومی

تعیین ( Illumina, San Diego, CA)کیلوبازی شرکت ایلومینا  52

 .ده بودندژنوتیپ ش

های  لعه شامل روشهای آماری استفاده شده در این مطا مدل

BLUP سنتی ،G-BLUP ای  مرحلهو روش تکSS-BLUP بودند. 

های اصلاحی ژنومی به کمک  ها برای برآورد ارزشتجزیهتمام 

روش  (.Napel et al 2014)د شانجام  MIXBLUPافزار  نرم

مشابه ارزیابی  (GBLUP)بینی نااریب خطی ژنومی بهترین پیش

BLUP با این تفاوت که ماتریس  های هندرسون است در مدل

روابط ژنومی ساخته شده از اطلاعات مولکولی جایگزین ماتریس 

شود و درایه مربوط به جفت حیواناتی که  ای می روابط شجره

تری داشته و در نتیجه شباهت ژنومی های یکسان بیش ژنوتیپ

روش به این در  مدل آماری. باشد تر میبالاتری دارند، بزرگ

 (:VanRaden 2008)یر است صورت رابطه ز

                     (1)رابطه 
 

بردار اثرات  b، (n×1)های فنوتیپی  بردار ارزش y، 1در رابطه 

ماتریس ضرائب که مشاهدات را به اثرات ثابت مرتبط  Xثابت، 

 e، (n×1) های اصلاحی ژنومی بردار در برگیرنده ارزش u، کند می

که  (n×p)ماتریس ضرائب  Z، (n×1)فی باقیمانده بردار اثرات تصاد

مرتبط  ژنومی های اصلاحی مشاهدات را به بردارهای ارزش

این  که بودیک و دو  شامل اعداد صفر، Z عناصر ماتریس. کند می

های  های خاص هریک از مکاندهنده تعداد آلل نشان اعداد

ضر برای در مطالعه حا. باشد مینشانگری با توجه به ژنوتیپ فرد 

ترتیب اعداد صفر، یک و دو هب A2A2 و A1A1 ،A1A2ژنوتیپ 

صورت تصادفی با در این مدل اثر نشانگرها به. دشاستفاده 

منظور برآورد اثرات به. است واریانس یکسان در نظر گرفته شده

صورت رابطه زیر تشکیل نشانگرها معادلات مختلط هندرسون به

 :شد

                                       (2) رابطه

 برابر است با   α، 2در رابطه 

 

 G  افزایشی که از معادلات زیر ماتریس خویشاوندی ژنومی

 (:VanRaden 2008)د شمحاسبه 

 

Ma  یک ماتریسn×Nm (n تعداد افراد ) و عناصرMa  برایi امین 

: شوند امین نشانگر از طریق زیر محاسبه می jفرد در 

 
  .است j در لوکاس (آلل دوم)فراوانی آلل مینور  pj در رابطه بالا

ژنوتیپ شده تعیین زمان از اطلاعات افراد طور همدر این روش به

و  (G)وسیله ترکیب ماتریس خویشاوندی ژنومی هو نشده ب

.شود استفاده می (A)ای  ماتریس خویشاوندی شجره

  

 
   های گاو هلشتاین ایران صفات مورد بررسی در دادههای توصیفی برای  آماره -1جدول    

 حداکثر حداقل انحراف معیار میانگین تعداد رکوردها صفات

11/28 32 856 (کیلوگرم) مقدار شیر  62/2  5/  5/52  

92/2 265321 (کیلوگرم) میزان چربی  33/2  2 /2  65/3  

93/2  59123 (کیلوگرم) میزان پروتئین  26/2  23/2  89/2  

 551128 82611  8625 2211 3 35628  های سوماتیک شیر سلولد تعدا
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 :باشد صورت زیر میهمدل آماری آن ب

 ‬             (3)رابطه 

 1 بردار مشاهدات برای افراد ژنوتیپ شده و نشده، y ،3در رابطه 

بردار اثرات ژنتیکی افزایشی که  aماتریس طرح و  Zبردار واحد، 

در معادله فوق . ژنی است وع اثرات ژنومی و اثرات پلیشامل مجم

ماتریس خویشاوندی  Hو  ) شود که فرض می

ژنتیکی تصحیح شده هستند که با ماتریس خویشاوندی براساس 

 (.Legarra et al. 2014) استشجره ترکیب شده

‬‬‬ ( )رابطه 

‬

از ماتریس  (sub-matrix)یک زیر ماتریس  A11 ، در رابطه 

یک  A22برای حیوانات ژنوتیپ شده، ( A)ای  خویشاوندی شجره

 A12برای حیوانات ژنوتیپ نشده،  Aزیر ماتریس از ماتریس 

(A21 ) یک زیر ماتریس از ماتریسA  برای خویشاوندی بین

برابر با  Gwحیوانات ژنوتیپ شده و نشده و 

ژنومی یا ماتریس خویشاوندی  Gکه  

-هب Hمعکوس ماتریس . باشد می G-BLUPشبیه ماتریس مدل 

 :باشد می 5صورت رابطه 

                                 ( 5)رابطه 

با استفاده از سه معیار ها  بینی مدل توانایی پیش حاضر در مطالعه

از پژوهش در این که بینی ژنومی  صحت پیش( 1) :بررسی شد

هر یک از حاصل از ستگی بین ارزش اصلاحی ژنومی طریق همب

 (2) دست آمد، به های فنوتیپی تصحیح شده صفت ها با داده روش

بینی  بینی ژنومی که از رابطه زیر پیش میانگین مربعات خطای پیش

 (:Legarra et al. 2009)شد 

 (                             6)رابطه 

ترتیب ارزش اصلاحی ژنومی و به EBV و GBV، 6در رابطه 

ضریب  (3)است و  مورد پژوهشت اارزش اصلاحی صفبرآورد 

اصلاحی  ارزش ونیرگرس بیضربینی ژنومی که از  رگرسیون پیش

که  رود میانتظار . دست آمدهی ژنومی بحتخمینی بر ارزش اصلا

دهد  می  این ضریب نزدیک به یک باشد که در این حالت نشان

 برآورد شدهرزش اصلاحی ژنومی مشابه ارزش اصلاحی مقیاس ا

دو به  داری معنیمقایسه برای  .باشد آن کمتر می یو اریب است

 -Hotelling آماری تجزیهاز  ها دوی هر کدام از این روش

Williams t- test  د شاستفاده(Olson et al. 2011.)  
 

رد مطالعه در جدول روش موسه بینی ارزیابی ژنومی صحت پیش

برای  بینی ژنومی پیشمیانگین صحت  .شود می مشاهده 2

-SSای  مرحلهو روش تک G-BLUP، سنتی BLUPهای  روش

BLUP (. 2جدول )دست آمد هب 2/ 5و  2/2 ، 39/2ترتیب به

بینی ژنومی در روش  شود صحت پیش می ملاحظهطور که همان

SS-BLUP  صفات مورد  برای تمامروش دیگر  دونسبت به

-SSیک دلیل احتمالی برتری روش .دشتر برآورد بیشمطالعه 

BLUP های  به روش نسبتG-BLUP  وBLUP ند توا سنتی می

همراه اطلاعات زمان تعداد زیاد اطلاعات فنوتیپی بهاستفاده هم

بینی  دلیل دیگر صحت پیش .باشد SS-BLUPژنوتیپی در مدل 

فاده از حیوانات ژنوتیپ توان است را می SS-BLUP ژنومی روش

دامنه صحت انتخاب از . های این روش دانست نشده در مدل

سنتی تا  BLUPهای سوماتیک شیر در  برای تعداد سلول 32/2

. دست آمدهمتفاوت ب SS-BLUPبرای صفت تولید شیر در  59/2

-Gبه روش  نسبت SS-BLUPبینی ژنومی روش  صحت پیش

BLUP های  ، پروتئین و تعداد سلولبرای صفات تولید شیر، چربی

و نسبت به  22/2و  29/2، 22/2، 1/2ترتیب هسوماتیک شیر ب

تر بیش 2/ 1و  12/2، 2/ 1، 16/2ترتیب هسنتی ب BLUP  روش

ای  مرحله ای نشان داده شد که روش تک در مطالعه. دشبرآورد 

SS-BLUPبینی تولید بالاتری نسبت به روش چند  ، توانایی پیش

سنتی در صفات متفاوت  BLUPروش  و Multi-BLUP ای مرحله

، که (Legarra et al. 2014)های مختلف حیوان دارد  برای گونه

که  ای دیگر در مطالعه .نتایج مطالعه حاضر در تایید این مطالعه بود

به  بینی ژنومی در گاوهای هلشتاین برای بررسی صحت پیش

ح تصحی SS-BLUPو  G-BLUP ،SS-BLUPکمک سه روش 

که متوسط صحت انجام شد، نتایج نشان داد صفت  16شده برای 

تصحیح  SS-BLUPای  مرحله بینی ژنومی برای روش تک پیش

 8/1و  1/2ترتیب به G-BLUPنسبت به روش  SS-BLUPشده و 
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برآورد بالاتر  مربوط به حاضرکه با نتایج  باشد، میدرصد بالاتر 

در ای  مرحله صحت انتخاب ژنومی با استفاده از روش تک

در پژوهشی  .(Gao et al. 2012) تطابق داشتپژوهش کنونی 

، G-BLUP  روشسه  با بینی ژنومی تفاوت صحت پیشدیگر، 

SNP-BLUP  وSS-BLUP  و نتایج حاصل نشان داد  شدمطالعه

نسبت به دو  SS-BLUPبینی ژنومی در روش  صحت پیشکه 

-هم(. Koivula et al. 2012)باشد  میروش دیگر اندکی بالاتر 

-Gهای  روشبینی ژنومی  ای متوسط صحت پیش چنین در مطالعه

BLUP ،SS-BLUP  وSS-BLUP  شده برای صفات تصحیح

 56/2و  56/2، 2/  ترتیب تولیدی در گاوهای هلشتاین چینی به

-Gای بیشتر از روش  مرحلهبرآورد شدند و صحت روش تک

BLUP مطابقت داشت  دست آمد که با نتایج مطالعه حاضرهب(Li 

et al. 2014 .)های سوماتیک  بینی ژنومی تعداد سلول صحت پیش

تر برآورد  ها پایین شیر نسبت به صفات تولیدی در تمامی روش

پذیری این صفت  که دلیل آن احتمالاً پایین بودن وراثت شد

 (. 2جدول )باشد  می
نسبت به روش  G-BLUPبینی ژنومی برای روش  صحت پیش

BLUP دار  تر و معنیبرای تمام صفات مورد مطالعه بیش نتیس

های انتخاب ژنومی  طور کلی در روشهب(. 2جدول )برآورد شد 

(SS-BLUP و G-BLUP) ا توجه به توانایی برآورد اثرات تفرق ب

صحت ( سنتی BLUP) نسبت به روش سنتی انتخاب مندلی

 (.VanRaden 2008)تر است بینی ژنومی بیش پیش

-SSای  مرحله تک  بینی برای روش مربعات خطای پیش میانگین

BLUP  نسبت به دو روش دیگر برای تمام صفات مورد مطالعه

 G- BLUPدر روش )های سوماتیک شیر  جز صفت تعداد سلولهب

که نشان ( 2جدول )دار برآورد شد  تر و معنی پایین( SS- BLUPو 

میانگین ای با توجه به پایین بودن  مرحلهدهد روش تک می

تری مربعات خطای آن نسبت به دو روش دیگر، روش مطلوب

نسبت به روش  G-BLUPچنین مقایسه روش هم. باشد می

BLUP بررسی شده در  ژنومی  های دهد که، روش نشان می سنتی

پژوهش کنونی با توجه به پایین بودن میانگین مربعات آن برای 

 تری نسبت به روش سنتی انتخابمطلوب های تمام صفات، روش

سازی  شبیه هایدر یک مطالعه که با داده(. 2جدول )باشند  می

های  بینی برای روش انجام شد، میانگین مربعات خطای پیش

BLUP  ،سنتیG-BLUP  و روشSS-BLUP  مقایسه شد و نتایج

نسبت به دو  SS-BLUPدر روش  MSEحاصل نشان داد که 

که با نتایج ( Vitezica et al. 2011)شد با تر میروش دیگر کوچک

 .پژوهش حاضر مطابقت دارد
   

 

 های مختلف برای صفات تولید در گاوهای هلشتاین ایران مقایسه صحت انتخاب و میانگین مربعات خطا در مدل -2جدول 

  

 G-BLUP SS-BLUP سنتی BLUP صفات پارامتر

 c 3/2 b53/2 a59/2 تولید شیر 

 c 1/2 b 8/2 a55/2 بیچر صحت انتخاب

 c 2/2 b 9/2 a52/2 پروتئین 

 c32/2 b39/2 a 6/2 های سوماتیک تعداد سلول 

 a22/23  b38/223 c19/198 تولید شیر 

 a32/62 b2 /53 c  / 5 چربی میانگین مربعات خطا

 a 5/ 6 b23/36 c31/32 پروتئین 

 a23/1 b82/2 b65/2 های سوماتیک تعداد سلول 

 .انجام گرفت Hotelling- Williams t- test  داری به کمک روش ون معنیآزم -  

 
 های مختلف برای صفات تولید در گاوهای هلشتاین ایران در مدلبینی ژنومی  ضریب رگرسیون پیش -3جدول  

 G-BLUP SS-BLUP سنتی BLUP صفات پارامتر

 c8 /2 b91/2 a96/2 تولید شیر 

 c22/2 b82/2 a93/2 چربی یبینی ژنوم ضریب رگرسیون پیش

 c21/2 b82/2 a92/2 پروتئین 

 c83/2 b86/2 a96/2 های سوماتیک تعداد سلول 

 .انجام گرفت Hotelling- Williams t- test  داری به کمک روش آزمون معنی - 
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ضریب میانگین  شود مشاهده می 3طور که در جدول همان

-G، سنتی  BLUPهای بینی ژنومی برای روش رگرسیون پیش

BLUP  وSS-BLUP برآورد  2/ 9و  88/2، 22/2برابر با ترتیب به

 SS-BLUPتوان گفت که روش  با توجه به این مقادیر می. دش

است زیرا ضریب رگرسیون تر  نااریبهای دیگر  روش نسبت به

های  ضریب رگرسیون در روش .باشد میتر آن به عدد یک نزدیک

یک دلیل احتمالی این است . دشرآورد مختلف کوچکتر از یک ب

و لذا واریانس  نبوده 1های عاملبا ژنکامل  LDکه نشانگرها در 

دلیل دیگر این موضوع . شودطور کامل محاسبه نمیهژنتیکی کل ب

های استفاده شده در مطالعه حاضر یک  تواند این باشد که داده می

با ولی . باشند ینمونه تصادفی نبوده بلکه مجموعه داده انتخابی م

 SS-BLUPتوان گفت که روش  می برآورد شده، مقادیربه توجه 

است زیرا که ضریب تر بوده  نااریب ها دیگر روش نسبت به

 .  باشد میتر رگرسیون آن به عدد یک نزدیک

بینی ژنومی با استفاده از  در یک مطالعه ضریب رگرسیون پیش

-SSو SNP-BLUP، G-BLUP ،2الدینمیانگین ارزش اصلاحی و

BLUP و  22/2، 26/2، 23/2ترتیب برای صفت تولید شیر به

و برای  83/2و  28/2، 22/2 ،22/2، برای صفت پروتئین  82/2

 دشگزارش  92/2و  86/2، 85/2، 83/2صفت چربی شیر 

                                                           
1
 Causal gene 

2
 Parent Average 

(Koivula et al. 2012 .)حاضر نتایج این تحقیق در توافق با نتایج 

نسبت به دیگر  SS-BLUPای  مرحله برای نااریب بودن روش تک

کاهش برای بررسی که چنین در مطالعه دیگری هم .ها بود روش

گاوهای در بینی ژنومی  ضریب رگرسیون پیشاریب در نتیجه 

ای  مرحله های تک که روش ندنتیجه گرفتجرسی انجام شد چنین 

SS-BLUP  نسبت به روشG-BLUP  دارند اریب کمتری( Ma 

et al. 2016.) در توان گفت که  ه به نتایج این مطالعه میبا توج

 سنتی BLUPهای  نسبت به روش SS-BLUPای  مرحله روش تک

صحت بالاتر و میانگین مربعات خطای کمتری برای  G-BLUP و

تولیدی در گاو شیری ت اهای اصلاحی ژنومی در صف ارزش

اریب ناشی از روش  از طرف دیگر. دشبرآورد  هلشتاین

با . دشنیز کمتر برآورد  دیگر روشدو  به ای نسبت مرحله تک

تأمین  بوده و بالا هزینه تعیین ژنوتیپ توجه به این که در کشور

با بخش دولتی و واحدهای صنعتی های ژنوتیپ برای هزینه

و ای  اطلاعات شجرهو از طرف دیگر  مشکلاتی همراه است

رکوردهای فنوتیپی برای صفات تولیدی در گاوهای هلشتاین 

 مزایای انتخاب ژنومی استفاده ازلذا برای  ،باشد ن زیاد میایرا

ای با ترکیب هر دو اطلاعات روش ارزیابی ژنومی تک مرحله

 .شودها توصیه می ای و ژنومی برای افزایش صحت ارزیابیشجره
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