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اند. کار گرفته شدههای آماری مختلفی برای درک روابط بين ژنتيک و فنوتيپ بههای اخير روشدر سال

توانند در بيش از يک توزيع آماری های بيزی اثر متغيرهای ژنتيکی میهای پارامتری، در روشبرخلاف روش

توانند متفاوت از همديگر باشند لذا های آماری اين روش میاينکه توزيعمورد آناليز قرار گيرند. با توجه به 

تری از مناطق ژنومی مؤثر بر صفات کمی و ميزان اثر های بيزی بتوانند درک صحيحرسد روشنظر میبه

های چند لذا هدف از انجام پژوهش حاضر، محاسبه ميزان واريانس ژنتيکی توجيه شده روش. ها ارائه کنندآن

برای صفات مرتبط با ساختار بدن در گاوهای شيری  BayesCπو  BayesA ،BayesBای بيزی شامل مرحله

گاو تعيين ژنوتيپ شده بودند. برای هر دام، پنج صفت شامل ارتفاع قد از  50Kهای آميخته بود که با تراشه

بود و با استفاده از بسته  آوری شدههيپ رکورد جمع دو جدوگاه، دور سينه، طول بدن، عمق سينه و فاصله

ميزان واريانس ژنتيکی توجيه شده  ها برآورد شد.SNPميزان اثر هر يک  Rدر محيط  hibayesافزاری نرم

ها بيشتر برآورد شد. کمترين و بيشترين ميزان براساس فاکتور بيز نسبت به ساير روش BayesAدر روش 

دست آمد. ( به%7/21( و طول بدن )%5/12سينه )ترتيب مربوط به صفات دور واريانس توجيه شده به

قرار داشتند و  23و  16، 11، 10، 7، 6، 5، 4های های ژنومی با بيشترين واريانس ژنتيکی روی کروموزومپنجره

 PTBP1و  PRDX6 ،ATF3 ،ARAP2 ،PDE1B،CHCHD3  ،TBPL2 ،SYN3های کانديدای شامل ژن

سازی، رشد ای مهمی را در ارتباط با سنتز کلاژن، فرآيند استخوانههای شناسايی شده عملکردژن بودند.

که معماری دهد هنگامیعضلات اسکلتی و تنظيم يون کلسيم بر عهده داشتند. نتايج تحقيق حاضر نشان می

بر بيزهای ديگر  BayesAصفات بررسی شده از مدل تعداد زياد جايگاه ژنی پيروی کند، معمولاً روش 

های ذکر شده در علاوه بر اين، با توجه به شناسايی مناطق ژنومی جديد و نقش کليدی ژن ارجحيت دارند.

برای پويش ژنومی در صفات ساختاری بدن را  BayesAتوان کارآيی روش ايجاد صفات ساختاری بدن می

 تأييد کرد.
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تا  8000حدود  (Bos indicusو  Bos Taurusشدن گاو ) اهلی

 رویداددر دو  (Barazandeh et al. 2019) پیشسال  10000

( Fertile Crescentدر منطقه هلال بارور ) یکیجداگانه انجام شد: 

 یا ایندیسیندر دره سند )منشاء گاو دیگری ( و تورین)منشاء گاو 

از  ایگسترده طیف(. از آن زمان، Moradian et al. 2019زبو( )

مهم گاو مانند  هایویژگی مصنوعی،و  طبیعیتخاب ان رویدادهای

مثل، فرم بدن، رفتار،  تولیدمختلف،  هایمحیطبا  سازگاری

 اقتصادی هایویژگیها و ها و انگلبیماریمقاومت در برابر 

 ;Barazandeh et al. 2016داده است ) تغییرمطلوب را به شدت 

Bordbar et al. 2022 .) 

های بدنی برای تخمین وزن بدن گیریصفات ساختاری یا اندازه

خصوص در مناطقی که شوند. این روش، بهدر گاو استفاده می

گیری آسان وزن را در شرایط محیطی و مدیریتی، اجازه اندازه

تواند مناسب باشد. همچنین صفات ساختاری دهد، میها نمیدام

 گیری برای حذف حیوانبه طور مستقیم و غیر مستقیم در تصمیم

(. مطالعات صورت گرفته نشان Doyle et al. 2020aمؤثر هستند )

عنوان صفات همبسته با دهنده مفید بودن صفات ساختاری به

باشد صفات باروری و میانگین خوراک مصرفی جهت انتخاب می

(Crowley et al. 2011.) 

هدف مطالعات پویش کل ژنومی شناسایی ارتباط بین یک نشانگر 

SNP  با استفاده از نشانگرهای با تراکم بالا در سطح با یک صفت

های علّی یا مسبب که بر فنوتیپ یک باشد تا بتوان جهشژنوم می

تواند گذراند، پیدا کرد. این اطلاعات میدار میصفت اثر معنی

کمک نشانگر مفید بوده و به درک مکانیسم برای انتخاب به

 .Mohammadi et alمولکولی صفات مورد مطالعه کمک کند )

2022 .) 

ای بر دقت توانند اثر تعیین کنندههای آماری میاز سوی دیگر مدل

شناسایی این مناطق ژنومی مؤثر بر صفات مهم اقتصادی داشته 

که در صفات کمّی با معماری ژنتیکی مختلف، باشند تا جائی

 Fernando and Garrickهای آماری عملکرد متفاوتی دارند )مدل

2013b .)های آماری مورد استفاده در آنالیزهای طور کلی مدلبه

توان به دو دسته تقسیم کرد. یک دسته پویش ژنومی را می

های غیر خطی است، که در های خطی و دسته دیگر مدلمدل

های های اخیر بیشتر مورد توجه قرار گرفته است. مطابق یافتهسال

مبتنی بر تحقیقات مختلف، مشکل آنالیزهای پویش ژنومی 

های خطی، بالا بودن نرخ خطای نوع اول و بیش برآورد اثر مدل

ها براساس ها است. از طرف دیگر این مدلSNPنشانگرهای 

باشد که تئوری توزیع نرمال از اثرهای متغیرهای ژنتیکی استوار می

ممکن است تئوری درستی برای تفسیر اثر متغیرهای ژنتیکی در 

(. بنابراین یک جایگزین Lee et al. 2020همه صفات کمّی نباشد )

های غیر خطی از مناسب برای حل این مشکلات استفاده از مدل

های بیزی در آنالیزهای پویش ژنومی است که در آن جمله روش

های مختلف از های متفاوتی برای دستهتوان به دلخواه توزیعمی

 (.Wolc and Dekkers 2022متغیرهای ژنتیکی در نظر گرفت )

طور کلی در روش بیزی با توجه به اطلاعات گذشته برای به

شود و سپس پارامترهای مدل توزیع پیشین در نظر گرفته می

نمایی در توزیع ضرب تابع درستتوزیع پسین متناسب با حاصل

دست آمده و در نهایت برآورد بیزی پارامترها از توأم پیشین به

 Fernando and Garrick) شودمیانگین توزیع پسین محاسبه می

b2013.) ( 2010مطالعه) Roberts and Hay  نشان داد که شناسایی

ثر بر صفات لاشه با روش بیزی در مقایسه با ؤهای ژنی مجایگاه

های خطی صحت و قدرت مدل رگرسیون تک نشانگری یا مدل

بالاتری در یافتن مناطق ژنومی دارد. در تحقیق دیگر مطالعه 

وی صفات تولید مثلی و بیماری سندرم تنفسی در پویش ژنومی ر

خوک انجام شد. براساس این نتایج آنالیز براساس روش بیزی 

منجر به شناسایی مناطق ژنومی جدید مرتبط با این صفات شد 

(Waide et al. 2017همچنین در مطالعه .) ای که با استفاده از

جمعیت گاو های حساسیت به بیماری پاراتوبرکلوزیس از یک داده

شیری انجام شد، روش بیزی کارآیی بهتری برای یافتن مناطق 

 Sallamژنومی نسبت به آنالیز رگرسیونی تک نشانگری داشت )

et al. 2017 در آنالیزهای روش بیزی عدم تعادل پیوستگی بین .)

SNP شود و تری نشان داده میطور دقیقو جایگاه صفات کمی به

های ی در یافتن مناطق ژنومی و ژنهای رگرسیوننسبت به روش

 .Habier et alکند )کاندیدای مؤثر بر صفات کمّی بهتر عمل می

2011.)  

های مورد استفاده در این پژوهش، قبلاً با هدف آنالیز پویش داده

های خطی کلاسیک مرتبط با صفات کل ژنومی براساس مدل

  مقدمه
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های ن داد ژنساختاری بدن استفاده شده بود. نتایج این تحقیق نشا

ارتباط  THEGLو  CFH ،CRBN ،TRNT1 ،IL5RA کاندیدای

(. Yougbare et al. 2021داری با صفات مورد بررسی دارند )معنی

ها اثرات نشانگری ثابت در نظر با توجه به اینکه در این نوع روش

د لذا هدف شوشود و سبب ایجاد خطای آماری میگرفته می

های بیزی بود کل ژنومی براساس مدلتحقیق حاضر آنالیز پویش 

زمان مورد آنالیز قرار طور همهکه اثرات نشانگری را تصادفی و ب

دهد در نتیجه احتمال کاهش خطای آماری و شناسایی می

 Fernando and Garrickد )شوهای جدید ژنی نیز میجایگاه

2013; Khaltabadi Farahani et al. 2020 .) 

در  مختلط خطی مدل ژنومی براساس ی پویش کلدر مطالعه

های کاندیدای مرتبط با گاوهای هلشتاین با هدف شناسایی ژن

های کاندیدای صفات ساختار دست و پا انجام شده بود و ژن

ADIPOR2 ،INPP4A ،DNMT3A ،ALDH1A2 ،PCDH7 ،

XKR4  وCADPS ( گزارش شده استAbdalla et al. 2021.)  

 ایمرحله استفاده از روش آماری تک ژنومی با پویش یدر مطالعه

صفات  ( رویssGBLUP) ژنومی نااریب خطی بینیپیش بهترین

مرتبط با ساختاری بدن شامل عمق بدن، عرض سینه، عرض کپل، 

صفات پستانی، ارتفاع قد از جدوگاه و صفات مرتبط با دست و پا 

شده است.  متعلق به گاوهای نژاد هلشتاین جمهوری چک انجام

دار روی معنی SNPنشانگر  32شامل  آمده دستبه جنتای

 و 28، 26، 25، 22، 18، 8، 7، 6، 5، 4، 2، 1های کروموزوم

 ،BMP5، DHCR24، BMPR1B، ESR1 کاندیدای هایژن

PLCB1 ، SMAD2، INSR، PTGS2، BMP7، EGFR و 

KCNMA1 بود شده (Čítek et al. 2022.)  مطالعه پویش کل

های شیری و آمیخته با هدف شناسایی ژنژنومی در گاوهای 

کاندیدا و مسیرهای زیستی مرتبط با صفات ساختاری بدن شامل 

طول بدن، ارتفاع قد از جدوگاه، عمق سینه و دور سینه انجام شده 

 تک نشانگر 12است. نتایج این پژوهش نشان داد تعداد 

 ،16 ،13 ،10 ،8 ،7 ،5 ،3 ،1 هایکروموزوم روی واقع نوکلئوتیدی

 ،PLCB1 ، PTBP1هایژن با که شدند شناسایی 25 و 23 ،22 ،17

TMEM130،PLCB4  TGFBR3، SYN3، TRAK1، GLP1R، 
HMGA1، MYOG و MYO18B بودند ) مرتبطMohammadi 

and Najafi, 2022). ژنومی با استفاده  پویش یهمچنین در مطالعه

 نااریب خطی بینیپیش بهترین ایمرحله از روش آماری تک

صفات ساختاری بدن شامل شاخص  ( رویssGBLUP) ژنومی

فرم بدنی، شاخص ظرفیت بدنی و شاخص ساختار دست و پا 

 شده است. نتایج متعلق به گاوهای نژاد هلشتاین چینی انجام

 کاندیدای هایژن دار ومعنی SNPنشانگر  26شامل  آمده دستبه

PLEC، PLEKHA، TONSL، LCORL، GPAT3، CEBPB، 

PTGS2، BMP7 و FNDC3B بود شده (Wang et al. 2022.) 

تا به امروز اکثر مطالعات پویش کل ژنومی در نژادهای مختلف 

گاو براساس آنالیز رگرسیونی تک نشانگری و مرتبط با صفات 

 .Vallée et al. 2016; Keogh et alساختاری بدن بوده است )

2021; Abdallah et al. 2021; Čítek et al. 2022; Nazar et al. 

2022; Wang et al. 2022 و تحقیقات بسیار اندکی پویش ژنومی )

 Wolc andبراساس آنالیزهای بیزی صورت گرفته است )

Dekkers 2022 بنابراین هدف از انجام پژوهش حاضر، بررسی .)

ای بیزی برای برآورد میزان واریانس کارایی روش چند مرحله

های و متعاقب آن شناسایی مناطق ژنومی و ژن ژنتیکی توجیه شده

کاندیدای مرتبط با صفات مهم اقتصادی در گاوهای شیری آمیخته 

 باشد. می

 

 هاسازی دادهآماده

رأس دام آمیخته حاصل از تلاقی بین  286در پژوهش حاضر از 

از گله تحت رکورد برداری  Girolandoبا نژاد  Baouleنژادهای 

استخراج شده با  DNAهای استفاده شد. نمونه INERAکمپانی 

تعیین  50Kهای های شرکت ایلومینا با آرایهاستفاده از آرایه

های تعیین ژنوتیپ شده و رکوردهای ژنوتیپ شده بودند. داده

 به آدرس DRYADفنوتیپی پژوهش حاضر در پایگاه برخط 

(
https://datadryad.org/stash/share/qFZOgMFnj570ee02psNI

aTAo70PjI_bnMb6sxafScK8باشد. جهت ( در دسترس می

های تعیین ژنوتیپ مراحل مختلف کنترل اطمینان از کیفیت داده

اولیه تعیین ژنوتیپ شده قبل از آنالیز های کیفیت روی داده

های تعیین ژنوتیپ شده، برای فیلتراسیون داده پیوستگی انجام شد.

 %90 ها کمتر ازهایی که فراوانی نرخ تعیین ژنوتیپ آنابتدا نمونه

بود، شناسایی و حذف شد. در مرحله بعد نشانگرهایی که حداقل 

  هاواد و روشم

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 m

g.
ge

ne
tic

s.
ir

 o
n 

20
25

-1
0-

24
 ]

 

                             3 / 13

https://datadryad.org/stash/share/qFZOgMFnj570ee02psNIaTAo70PjI_bnMb6sxafScK8
https://datadryad.org/stash/share/qFZOgMFnj570ee02psNIaTAo70PjI_bnMb6sxafScK8
https://mg.genetics.ir/article-1-1827-en.html


 و حسین محمدی محمد شمس اللهی   ...های آماری بيزی برای پويش ژنومیکارايی روش

 

 64 1403بهار  /1شماره  /نوزدهمژنتیک نوین/ دوره 

 

 Yougbare etشدند ) بود حذف %1ها کمتر از فراونی آللی در آن

al. 2021ها در (. سپس نشانگرهایی که نرخ تعیین ژنوتیپ آن

بود شناسایی و حذف شدند. در نهایت برای  %95ها کمتر از نمونه

SNPواینبرگ قرار -هایی که در تعادل هاردیهای باقیمانده آن

عنوان معیاری از خطای تعیین ژنوتیپ کنار گذاشته نداشتند به

در نظر گرفته شد که با استفاده  10-6منظور سطح احتمال شدند. به

دست آمد. مراحل مختلف فیلتراسیون با از تصحیح بنفرونی به

 Purcell et( انجام شد )90/1نسخه ) PLINKافزار استفاده از نرم

al. 2007 کار رفته در این تحقیق، نشانگر به 47843(. از مجموع

تلف کنترل کیفیت را بگذرانند. نشانگر توانستند مراحل مخ 38322

در این پژوهش از اطلاعات فنوتیپی مرتبط با صفات ساختاری 

بدن شامل طول بدن، ارتفاع قد از جدوگاه، دور سینه، عمق سینه 

 1(. جدول Yougbare et al. 2021د )شهیپ استفاده  دو و فاصله

آمار توصیفی صفات مورد بررسی مرتبط با صفات ساختاری بدن 

   دهد.ین پژوهش را نشان میدر ا

 ای بیزیهای چند مرحلهآنالیز پویش کل ژنومی بر پایه روش

های مختلف بیزی شامل آنالیزهای آماری بیزی با استفاده از روش

BayesA ،BayesB  وπBayesC (2013Garrick  and Fernando )

توزیع شرطی در نظر گرفته شده  BayesAانجام شدند. در روش 

احتمال  tباشد. توزیع می tبرای تأثیرات نشانگری توزیع 

گیرد و به یک مدل تری را برای اثرات بزرگ در نظر میبزرگ

ها و SNPد: مرحله اول در سطح اثرات شوای منجر میچند مرحله

ها است. توزیع SNPهای اثرات مرحله دوم در سطح واریانس

با  دارمقیاس معکوس مربع کای صورت توزیعواریانس بهپیشین 

باشد. توزیع پسین، اطلاعات می Sو پارامتر مقیاس  vدرجه آزادی 

کند، در نتیجه ها را با هم ترکیب میتوزیع پیشین و اطلاعات داده

دار صورت توزیع کای مربع معکوس مقیاستوزیع پسین نیز به

 است: 1ابطه صورت ربندی خواهد شد و بهطبقه

 

 (1رابطه 

درجه آزادی و پارامتر مقیاس و  و  (، 1در رابطه )

 دار معکوس است. توزیع کای مربع مقیاس 

 بود: 2مورد استفاده در این پژوهش براساس رابطه  BayesAمدل 

 

: تعداد : اثر میانگین جامعه، µ: بردار مشاهدات، y در این رابطه

که  SNPاٌمین نشانگر jکوواریت ژنوتیپی  ، SNPنشانگرهای 

: اثر (کد شده است، = 2and BB = 1, AB =0AAصورت )به

 Yinمانده است ): بردار اثر تصادفی باقیeو  SNPjجایگزینی آللی 

et al. 2022 .) 

فرض بر این است که تنها بخشی از  BayesBدر روش 

باشند و در های ژنی مؤثر بر کل واریانس ژنتیکی صفت میجایگاه

های ژنی نقشی در ایجاد واریانس نتیجه بخش اعظمی از جایگاه

این  BayesBعبارت دیگر فرض اصلی ژنتیکی صفت ندارند. به

رند که هایی از ژنوم قرار داها در بخشSNPاست که بسیاری از 

ها SNPتأثیری بر صفات ندارند، در حالی که فقط بخش اندکی از 

باشند می tبوده و دارای توزیع  QTLدر عدم تعادل پیوستگی با 

(Fernando and Garrick 2013 .) 

برای نشانگرهای با اثرات  BayesBبر عکس  BayesCπدر روش 

مخالف از یک واریانس مشترک به جای واریانس تعریف شده 

کند. های مؤثر بر واریانس ژنتیکی صفت استفاده میبرای جایگاه

از توزیع پیشین نرمال برای اثرات  BayesCπعبارت دیگر در به

 کند.نشانگری استفاده می

به  BayesCπو  BayesBمدل آماری مورد استفاده در روش 

 هستند: 3صورت رابطه 

 

بوده به جزء  BayesA(، تمامی متغیرها مشابه روش 3) در رابطه

که متغیر اختصاصی این مدل بوده و نشان دهنده عدم حضور  

در مدل است  i( جایگاه π-1( یا حضور )با احتمال π)با احتمال 

 ,0.950 ,0.990در چهار سطح مختلف ) πکه در تحقیق حاضر 

برای هر  π( مورد آزمون قرار گرفت تا سطح بهینه 0.995 ,0.998

 (.Hess et al. 2017م از صفات مورد مطالعه برآورد شود )کدا

ای بیزی از بسته نرم افزاری های چند مرحلهبرای اجرای روش

hibayes  نسخه(0/1/1( )Yin et al. 2022 و الگوریتم )

گیری توزیع پسین شرطی اثرات گیری گیبس برای نمونهنمونه

نشانگری استفاده شد و استنباط اثرات نشانگری با استفاده از 
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اندازی و نمونه اولیه برای راه 1000ای )نمونه 41000های زنجیره

 .نمونه بعدی برای استنباط توزیع پسین( صورت گرفت 40000

نتایج این تحقیق براساس واریانس ژنتیکی بیان شده توسط 

های مجاور SNPمگابازی از  1( SNP windowهای )پنجره

(Moving windows ارائه شده است )(Zhao et al. 2021.) 

عبارت دیگر روش ویندوزی )پنجره( مورد استفاده در این به

باشد و می n Mb window of adjacents SNPsپژوهش، روش 

 Fernando and)مگاباز در نظر گرفته شده است  1برابر  nمقدار 

Garrick 2013.)  

ی اٌمین ناحیهiبرای برآورد واریانس ژنتیکی کنترل شده توسط 

 استفاده شد:  4ی ژنومی از رابطه

 

 

مین ناحیه ژنومی تحت اi، ارزش ژنتیکی در ،(4) در رابطه

مین اjبردار اثر ژنی از  واریانس ژنتیکی کل؛ مطالعه؛ 

در  SNPمین نشانگر اj، اثر برای کل افراد؛ و  SNPنشانگر 

 مین ناحیه ژنومی هستند. اiداخل 

دار مقدار فاکتور بیز که در واقع مبنای بررسی اثر نشانگرهای معنی

 Lee etد )شاستفاده  Bayesهای باشد برای مقایسه بین روشمی

al. 2020 شد:( و براساس فرمول زیر محاسبه 

 
فراوانی احتمال ، Bayes Factorمخفف کلمه  BF (،5) در رابطه

هایی فاقد اثر SNPاحتمال پسین  πهای فاقد اثر و SNPپیشین از 

ترتیب احتمال پیشین و پسین به و  باشد. می

SNPباشد.های دارای اثر می 

 Leeشود )داری تعیین میو بررسی معنیسه دامنه برای بیز فاکتور 

et al. 2020:که شامل ) 

 : ارتباط ضعیف با صفت دارد.20تا  3( بیز فاکتور بین 1

 : ارتباط قوی با صفت دارد.150تا  20( بیز فاکتور بین 2

 : ارتباط قطعی با صفت دارد.150تر از ( بیز فاکتور بزرگ3

و  150و  20بین در این پژوهش مبنای ارزشیابی فاکتور بیز 

 در نظر گرفته شد. 150تر از بزرگ

 

 حاضر شآمار توصیفی صفات ساختاری بدن بررسی شده در پژوه -1جدول 

 حداکثر حداقل انحراف معیار میانگین تعداد رکورد صفت

 00/162 00/15 86/11 52/129 286 طول بدن

 00/165 00/118 37/10 90/144 286 ارتفاع قد از جدوگاه

 00/105 00/74 77/10 95/94 198 سینه عمق

 00/68 00/42 45/4 35/57 197 فاصله دو هیپ

 00/211 00/136 41/14 13/196 198 دور سینه

 

 آنالیز پساژنومی

پس از انجام آنالیزهای پویش کل ژنومی و انتخاب بهترین مدل 

برمبنای بیشترین واریانس ژنتیکی توجیه شده صفت  آماری

مربوط، ده پنجره ژنومی اول که دارای بیشترین میزان واریانس 

ها و مناطق عنوان پنجرهژنتیکی افزایشی توجیه شده بودند، به

 .Yin et al. 2019; Otto et alژنومی اصلی در نظر گرفته شده )

2020; Zhao et al. 2021های بیوانفورماتیکی با ( و برای آنالیز

و  Genome Data Viewerو  BioMartهای استفاده از پایگاه

کار ( بهARS UCD1.2جستجو براساس نسخه ژنومی گونه گاو )

دست آمده از های بهگرفته شدند. برای تفسیر بهتر عملکرد ژن

  GeneCardsهای اطلاعاتی آنلاینپایگاه

(http://www.genecards.org )وUniProtKB  

(http://www.uniprot.org ) .استفاده شد 

 

که بالاترین میزان واریانس ژنتیکی توجیه  πمقادیر بهینه پارامتر 

دارا بودند  BayesCπو  BayesBشده را با استفاده از روش 

  نتایج و بحث
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. مقادیر متفاوت این تخمین زده شد 95/0و  998/0ترتیب به

 BayesCπو  BayesBدهنده این مطلب است که در پارامتر نشان

تواند می πآگاهی از معماری ژنتیکی صفت برای انتخاب پارامتر 

میزان واریانس ژنتیکی افزایشی  بر عملکرد این روش مؤثر باشد.

هایی که براساس SNPدست آمده هنگام استفاده از هتوجیه شده ب

نسبت  BayesAری بودند حاکی از برت 20فاکتور بیز بالاتر از 

توان دلیل این امر را می (.2بود )جدول  BayesCπو   BayesBبه

 QTLبه توزیع مقدار محدودی واریانس ژنتیکی بر تعداد زیادی 

در ارزش ژنتیکی کل کاهش  QTLدانست که در نتیجه سهم هر 

های بیزی همراه با انتخاب متغیر یافته است و قدرت مدل

عبارت دیگر کاهش یافته است. به BayesCπو   BayesBهمچون

سهم یکسانی از واریانس را برای  BayesAبا توجه به اینکه 

های بیزی که در سایر مدلدهد، در حالینشانگرهای اختصاص می

شود. های متفاوتی به نشانگر داده میبرحسب توزیع پیشین وزن

 های تولید تخم مرغ و کیفیت تخمدر تحقیقی با استفاده از داده

داری بین گذار نشان داده شد که تفاوت معنیمرغ در مرغان تخم

از نظر صحت و تداوم صحت  BayesCπو  BayesAهای روش

(. در Wolc et al. 2012های اصلاحی ژنومی وجود ندارد )ارزش

مرغ در نژاد رُد مطالعه پویش کل ژنومی صفات مرتبط با وزن تخم

یزی انجام شده بود، نتایج این های بآیلند رِد با استفاده از روش

بیشترین میزان واریانس ژنتیکی  BayesAتحقیق نشان داد روش 

 Khaltabadiدارد ) BayesBتوجیه شده را در مقایسه با روش 

Farahani et al. 2020 همچنین در تحقیقات گزارش شده است .)

که توزیع اثرات ژنی نرمال باشد نسبت به توزیع گاما درحالتی

 .Daetwyler et alباشند )ی بیزی دارای توان کمتری میهامدل

های ای متغیر بهتر از روشهای فقط جریمه(. از اینرو روش2010

تواند دو این امر می .کنندای همراه با انتخاب متغیر عمل میجریمه

های بیزی با توزیع دلیل داشته باشد: اولاً توزیع پیش فرض مدل

ده اثر هماهنگی دارد و ثانیاً توزیع گاما های عمگامای واریانس ژن

تر نسبت به توزیع های عمده اثر با اثرات بزرگدارای تعدادی ژن

 نرمال است.

های انتخاب ژنومی دریافتند که پژوهشگران با مرور نتایج بررسی

در صفاتی که چندین ژن عمده مؤثر بر آن شناسایی شده است، 

پیش بینی نااریب خطی های بیزی بهتر از روش بهترین روش

(. De Los Campos et al. 2013کنند )( عمل میGBLUPژنومی )

های تولید شیر و نرخ آبستنی در همچنین با استفاده از داده

گاوهای هلشتاین فرانسوی، دلیل مشابه بودن نتایج حاصل از 

های ارزش اصلاحی ژنومی، معماری بینیهای بیزی در پیشروش

درگیر در صفت و توزیع اثرات ژنی( و توزیع  ژنتیکی )تعداد ژن

(. Colombani et al. 2012نرمال تأثیر ژنی گزارش شده است )

 BayesAمیزان واریانس ژنتیکی افزایشی توجیه شده براساس 

برای صفات ارتفاع قد از جدوگاه، دور سینه، طول بدن، عمق 

، %5/12، %8/13ترتیب صفات برابر با سینه و عرض کپل به

 دست آمد.هب %8/14و  5/13%، 7/21%

 
 صفات مرتبط با ساختاری بدن Aمیزان واریانس ژنتیکی توجیه شده بر پایه بیز  -2جدول 

 بوسیله نشانگرهامیزان واریانس توجیه شده  کل واریانس برآورد شده میانگین پسین واریانس ژنتیکی میانگین پسین واریانس باقیمانده صفت

بدن طول  022/168  687/46  709/214  7/21  

584/213 ارتفاع قد از جدوگاه  143/34  727/247  8/13  

هیپ دو فاصله  638/215  561/37  199/253  8/14  

737/18 عمق سینه  106/3  943/22  5/13  

839/31 دور سینه  570/4  409/36  5/12  

 

 تأثیرات دارای ها SNPتمامی که کندمی فرض BayesA روش

 برای t توزیع از و هستند صفت ژنتیکی واریانس به نسبت ناچیز

 برای است مناسب روش این. کندمی استفاده SNP اثرات تخمین

 دخالت آن در کوچک تأثیرات با هاSNPاز زیادی تعداد که صفات

 بخش تنها که کندمی فرض BayesB روش از طرف دیگر دارند.

 واریانس به نسبت توجه قابل تأثیرات دارای ها SNPاز کوچکی

 ،(δ) دودوئی متغیر یک از استفاده با و هستند صفت ژنتیکی

. کندمی تعیین را مدل در SNP هر حضور عدم یا حضور احتمال

 با هاSNPاز  کمتری تعداد که صفات برای است مناسب روش این

  BayesCπهمچنین روش. دارند دخالت آن در بزرگ تأثیرات
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 جایبه که تفاوت این با دارد، BayesB روش به زیادی شباهت

 واریانس با نرمال توزیع از ،SNPاثرات  برای t توزیع از استفاده

 تأثیرات که است مناسب روش این. کندمی استفاده مشترک

SNPاند )شده پخش نرمال صورتبه هاWolc and Dekkers 

 خطی و ساده فرضیات اساس بر معمولاً قدیمی هایروش. (2022

 آماری هایروش از و هستند صفات و هاSNPبین  رابطه مورد در

 رگرسیون تحلیل جهته، یک واریانس تحلیل آزمون مانند کلاسیک

 دقت، هاروش این. کنندمی استفاده همبستگی تحلیل و چندگانه

 زیادی تعداد توانندنمی و دارند پایینی صحت و حساسیت قدرت،

ها چند بگیرند. روش نظر در زمانهم طوربه را هاSNPاز 

 به نسبت بالاتری صحت و حساسیت قدرت، دقت، ایمرحله

 هاSNPو هانمونه بالای تعداد توانندمی و دارند قدیمی هایروش

  (.Lee et al. 2020بگیرند ) نظر در زمانهم طوربه را

 1های افزایشی توجیه شده در قالب پنجرهمیزان واریانس ژنتیکی 

 1به تفکیک هر صفت در شکل  BayesAمگابازی براساس روش 

اند. یکی از اهداف اصلی مطالعات پویش کل ژنومی، ارائه شده

های کاندیدای در مناطق ژنومی با بیشترین واریانس شناسایی ژن

ه باشد. از میان ده پنجرژنتیکی توجیه شده برای هر صفت می

با بیشترین میزان واریانس  BayesAژنومی حاصل از روش 

های کاندیدای ها ژنهایی که داخل آنژنتیکی توجیه شده، پنجره

مکانی مرتبط با صفات مورد بررسی شناسایی شده بودند در 

 گزارش شده است.  3جدول 
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( عمق c( ارتفاع قد از جدوگاه؛ b( طول بدن؛ aمگابازی مرتبط با  1های نمودارهای منهتن ارتباط و درصد واریانس ژنتیکی افزایشی توجیه شده حاصل از پنجره -1شکل 

.A( فاصله دو هیپ مبتنی بر روش بیز e( دور سینه؛ dسینه؛ 
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با صفات طول  SNPهای نتایج ارتباط پنجره b-1و  a-1در شکل 

های ترین پنجرهشود. مهمبدن و ارتفاع قد از جدوگاه مشاهده می

با بیان حدود  5ترتیب روی کروموزوم شماره ( به3ژنومی )جدول 

درصد و  22/0با بیان حدود  16درصد، کروموزوم شماره 23/0

درصد از واریانس ژنتیکی  19/0با بیان حدود  7کروموزوم شماره 

 افزایشی مرتبط با صفت طول بدن بودند. 

همچنین در ارتباط با صفت ارتفاع قد از جدوگاه مهمترین 

 10ترتیب روی کروموزوم شماره ( به3)جدول های ژنومی پنجره

با بیان حدود  5درصد، کروموزوم شماره  19/0با بیان حدود 

درصد از  14/0با بیان حدود  6درصد و کروموزوم شماره  21/0

های کاندیدای واریانس ژنتیکی افزایشی صفت بودند. از ژن

 ،PTBP1های توان به ژنشناسایی شده مرتبط با طول بدن می

PDE1B  وATF3  اشاره کرد. همچنین در ارتباط با صفت ارتفاع

   اشاره کرد. SIPA1L1توان به ژن کاندیدای قد از جدوگاه می

دار با طول بدن دارای بیشترین ارتباط معنی PTBP1ژن کاندیدای 

ی پویش ژنومی با هدف شناسایی مناطق ژنومی و دارد. در مطالعه

های کاندیدای مرتبط با اندازه بدن در گاو گوشتی سمینتال، ژن ژن

 (. ژنAn et al. 2020گزارش شده است ) PTBP1کاندیدای 

 در انسولین ترشح میزان تنظیم در کلیدی نقش PTBP1 کاندیدای

(. در مطالعه پویش کل ژنومی با هدف Genecardsدارد ) بدن

های کاندیدای مرتبط با صفات لاشه در زمان شناسایی ژن

 Oswalt etگزارش شده است ) PDE1Bشیرگیری، ژن کاندیدای 

al. 2021 این ژن در توازن یون کلسیم نقش کلیدی دارد .)

(Genecards همچنین ژن کاندیدای .)ATF3  در مطالعات قبلی

-داری با سنتز کلاژن در بزهای شیری نژاد مورسیاارتباط معنی

انادا مرتبط با صفات ساختاری دست و پا گزارش شده است گر

(2020et al. Sierra -Luigi ژن کاندیدای .)1L1SIPA  در مطالعه

های مرتبط با صفات پویش کل ژنومی با هدف شناسایی ژن

گزارش شده است و  Dazu Blackساختاری بدن در بزهای نژاد 

استئوبلاستی های نقش تنظیمی افزایشی روی رشد و توسعه سلول

 (Azizpour et al. 2020دارد )

با صفات  SNPهای ، نتایج ارتباط پنجرهd-1و  c-1در شکل 

ترین منطقه مرتبط با عمق سینه و دور سینه ارائه شده است. مهم

درصد از واریانس  22/0و حدود  4ژنومی روی کروموزوم شماره 

 17/0 حدود 10و پس از آن منطقه ژنومی روی کروموزوم شماره 

کرد. همچنین در درصد صفت عمق سینه از واریانس را توجیه می

 5ارتباط با صفت دور سینه منطقه ژنومی روی کروموزوم شماره 

درصد از واریانس و پس از آن منطقه ژنومی روی  24/0و حدود 

درصد صفت دور سینه از  16/0حدود  23کروموزوم شماره 

 کرد.واریانس افزایشی را توجیه می

های دار مرتبط با عمق سینه و دور سینه، ژنهای معنیز ژنا

دست آمد. هب HMGA1 و CHCHD3 ،TBPL2 ،SYN3کاندیدای 

ی پویش ژنومی در گاوهای گوشتی سمینتال با هدف مطالعه

های کاندیدای مرتبط با رشد عضله انجام شده بود، شناسایی ژن

(. ژن Bordbar et al. 2019را گزارش کردند ) CHCHD3ژن 

CHCHD3  در احیای مولکولATP مصرف اکسیژن، تاخوردگی ،

کمپلکس پروتئینی و اتصال آنزیم فسفاتاز نقش دارد و در 

(. علاوه بر این Gencardsعضلات اسکلتی بیان ژن بالایی دارد )

های عنوان یک فاکتور رونویسی در تمایز سلولبه TBPL2ژن 

مشارکت دارد  های بدنعضلانی و رشد و نمو اندام

(Genecards.) 

های باشد. ژنمی SYNجزو خانواده ژنی   SYN3کاندیدای ژن

ای و در هموستازی فیبرهای ماهیچه SYN3از جمله  SYNخانواده 

نمایند. همچنین ماتریکس خارج سلولی نقش مهمی ایفاء می

توانند با تخریب می SYNهای خانواده گزارش شده است ژن

ای موجب و کلاژنی اطراف فیبرهای ماهیچههای همبند بافت

ای شوند ماهیچه بازسازی ماتریکس خارج سلولی فیبرهای

(Gencards) مطالعه پویش کل ژنومی در گاوهای گوشتی .

Wagyu های کاندیدای مرتبط با صفت با هدف شناسایی ژن

 .An et alرا گزارش کردند ) SYN3ارتفاع بدن، ژن کاندیدای 

ها و تشکیل در فسفریله کردن گلیکوپروتئین HMGA1(. ژن 2019

های استئوبلاست استخوان در انسان و موش از طریق تفرق سلول

مطالعه پویش کل ژنومی با هدف  (.Gencards) نقش کلیدی دارد

شناسایی مناطق ژنومی مرتبط با صفات اسکلتی در گاوهای 

مرتبط با عرض سینه را گزارش  HMGA1گوشتی، ژن کاندیدای 

 (.Doyle et al. 2020bکردند )
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 های کاندیدای شناسایی شدهمگابازی با بیشترین درصد واریانس ژنتیکی افزایشی توجیه شده مؤثر بر صفات ساختاری بدن و ژن 1 های ژنومیپنجره -3جدول 

 صفت کروموزوم باز(شروع )مگا انتها )مگاباز( میزان واریانس ژنتیکی توجیه شده )%( 1های کاندیدای مکانیژن

 طول بدن     

CFAP107, AADACL3, PRDX6 
ANKRD45, TEX50, KLHL20 

CENPL,DARS2,SNORD81 

SNORD79,SNORD24, 
SERPINC1,RABGAP1L,ARAP2 

DTHD1 

13/1 55690237 

 

16 

 

54700437  

CCDC146, FGL2, ARMC10, NAPEPLD, FAM185A, 
PDE1B 23/0 25942997 24820292 5  

RSBN1L, PTBP1, FBXL13, GSAP 14/0 44187074 43277474 7  

THRB, NR1D2, RPL15, ATF3 22/0 70154011 69224011 16  

     

 

ارتفاع قد از 

 جدوگاه

CFAP107, AADACL3, PRDX6 

ANKRD45, TEX50, KLHL20 

CENPL,DARS2,SNORD81 
SNORD79,SNORD24, 

SERPINC1,RABGAP1L,ARAP2 

DTHD1 

20/1 1291237 
800437 

16 
 

  

MFSD6, TENM3, SIPA1L1, DCTD, SMARCAD1, 
ATOH1, 

19/0 83765926 82891926 10  

SOX1, TUBGCP3, UBE2K, N4BP2, TMTC2, 

RHOH, CHRNA9 21/0 12970426 12010426 5  

CCDC146, FGL2, ARMC10, NAPEPLD, FAM185A, 

PDE5A 14/0 6970292 6020292 6  

     

 

 دور سینه
 

CFAP107, AADACL3, PRDX6 

ANKRD45, TEX50, KLHL20 
CENPL,DARS2,SNORD81 

SNORD79,SNORD24, 

SERPINC1,RABGAP1L,ARAP2 
DTHD1 

18/1 1791237 800437 16  

RPL36AL, MGAT2, ARF6, SOS2, LIG1, CHCHD3 22/0 24023193 23123193 4  

CYTH2, RPL18, TTC21B, TBPL2, GALNT3, 17/0 61652337 60672337 10  

     
 عمق سینه

 

CFAP107, AADACL3, PRDX6 
ANKRD45, TEX50, KLHL20 

CENPL,DARS2,SNORD81 
SNORD79,SNORD24, 

SERPINC1,RABGAP1L,ARAP2 

DTHD1 

11/1 1791237 

800437 

16 

 

  

MIC1, TCF19, CCHCR1, SYN3, VARS2, PPP1R18, 24/0 36014313 35014313 5  

KCNJ14, CSRNP3, PQLC1, KCNG2, NFATC1, 
HMGA1 16/0 9028843 8163843 23  

     

 

 فاصله دو هیپ
 

CFAP107, AADACL3, PRDX6 

ANKRD45, TEX50, KLHL20 
CENPL,DARS2,SNORD81 

SNORD79,SNORD24, 

SERPINC1,RABGAP1L,ARAP2 
DTHD1 

19/1 1791237 
800437 

16 
 

  

ARFGEF1, CPA6, PREX2, ASAH1, STMN2, HEY1, 

MRPS28, 
24/0 26949904 26050904 27  

LRPPRC, DGKZ, ATG13, ARHGAP1, ZNF408, 
PLDB2, OAS2, OAS1Y, OAS1X 

15/0 26922978 26022978 11  
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 دو با صفت فاصله SNPهای پنجره، نتایج ارتباط e-1در شکل 

های های ژنومی حاوی ژنترین پنجرهشود. مهمهیپ مشاهده می

ترتیب روی دو ناحیه ( به3کاندیدای مرتبط با صفت )جدول 

درصد و  24/0با بیان حدود  27مختلف کروموزوم شماره 

درصد از واریانس  15/0با بیان حدود  11کروموزوم شماره 

صفت بودند. از ژن کاندیدای مهم شناسایی شده ژنتیکی افزایشی 

اشاره کرد.  LRPPRCتوان به ژن مرتبط با صفت عرض کپل می

های نژاد دانمارکی، ژن ی پویش کل ژنومی در خوکمطالعه در

مرتبط با صفات ساختاری دست و پا گزارش  LRPPRCکاندیدای 

نقش  LRPPRC(. ژن کاندیدای Le et al. 2017شده است )

ی در تنظیم فعالیت شبکه سایتواسکلتون داشته و دارای نقش کلید

 (.Gencards) سازی داردضروری در فرآیند استخوان

دار بودن ناحیه ژنومی نکته قابل توجه از نتایج این تحقیق معنی

بر روی  16بازی روی کروموزوم جفت 55690237-54700437

رای تمامی صفات مورد مطالعه است. این منطقه ژنومی دا

واریانس ژنتیکی افزایشی توجیهی قابل توجهی با مقادیر متفاوت 

های موجود (، از بین ژن3روی صفات مورد مطالعه بود )جدول 

های کاندیدای در این ناحیه ژنومی در گونه گاو، تا به امروز ژن

PRDX6  وARAP2  مرتبط با صفات ساختاری بدن و صفات

تولیدمثلی گزارش شده است. در مطالعه پویش کل ژنومی با 

هدف شناسایی مناطق ژنومی مرتبط با وزن بدن در گاوهای نر 

 Ardicli etگزارش شده است ) PRDX6هلشتاین، ژن کاندیدای 

al. 2019  این ژن نقش اساسی در فرآیندهای فیزیولوژیکی .)

های عضلانی و یون کلسیم از قبیل توسعه و تفرق سلول وابسته به

(. همچنین در مطالعه پویش ژنومی در Genecardsاسکلتی دارد )

ای با هدف شناسایی مناطق ژنومی مرتبط با گاوهای هانفو کره

(. Lee et al. 2012گزارش شده است ) ARAP2وزن لاشه، ژن 

ARAP2 عضلانی دارد  ای در تنظیمپروتئینی است که نقش عمده

طور مستقیم بیان و تفرق عنوان یک فاکتور رونویسی بهو به

عنوان یک عامل کند. این ژن بهعضلانی را تنظیم می هایسلول

شود در سطوح اولیه بیان می 1نظارتی در فرآیند میوژنزیس

(Genecardsدر مطالعه .) ی قبلی پویش ژنومی صفات تیپ مرتبط

با سینه )عرض و دور سینه( که براساس مدل خطی مختلط تک 

در  16روی کروموزوم  Mb 8/55متغیره انجام شده بود، در ناحیه 

 Yougbare et)دار گزارش شده بود ارتباط با عرض سینه، معنی

al. 2021)  که با منطقه شناسایی شده در پژوهش حاضر همخوانی

 اشت.د

 کلی گیرینتیجه

و  BayesA ،BayesBهای در این پژوهش کارآیی روش

BayesCπ های کاندیدای مرتبط برای شناسایی مناطق ژنومی و ژن

در مقایسه با  BayesAبا صفات ساختاری بدن انجام شد. روش 

های بیز مناطق ژنومی مرتبط با صفات ساختاری بدن سایر روش

که علاوه بر اینکه مناطق ژنومی  طوریهرا بهتر شناسایی کرد ب

شناسایی شده در مطالعه قبلی را تأیید نمود، مناطق ژنومی 

های جدیدی را شناسایی کرد. با توجه به عملکرد بیولوژیکی ژن

کاندیدای شناسایی شده مرتبط با صفات مورد بررسی در این 

ها در بروز فنوتیپی صفات رسد این ژننظر میپژوهش، به

توان کارآیی روش کنند، در نتیجه میبدن نقش ایفاء میساختاری 

BayesA  برای پویش ژنومی صفات ساختاری بدن را نیز مورد

های همچنین با بررسی چند شکلی موجود در ژن تأیید قرار داد.

کاندیدای شناسایی شده از روش بیزی مرتبط با صفات ساختاری 

گاو بومی و نتایج  بدن از طریق مطالعات آزمایشگاهی در نژادهای

 کار برد.دست آمده را برای مطالعات اصلاحی بهبه

                                                           
1 myogenesis 
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