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 چکیده

سودمند در افزایش میزان  بردیراه ،به جمعیت مرجعافزودن اطلاعات ژنوتیپی و فنوتیپی گاوهای ماده  زمینه مطالعاتی:

های مطالعه حاضر تأثیر بکارگیری داده هدف:برآورد ارزش اصلاحی ژنومی ارزیابی شده است. و کاهش اریب صحت 
پذیری بر و وراثت تعداد افراد ژنوتیپ شدههای متفاوت انتخاب، استراتژی توسطگاوهای ماده در جمعیت مرجع  ژنومی

، پس از ایجاد جمعیت اولیه روش کار: جمعیت تأیید مورد بررسی قرار داد.را در صحت و اریبی ارزش اصلاحی ژنومی 
متفاوتی  تعداد. سپس سازی شدشبیهنژادی گاو شیری صورت روش چهار مسیری مشابه بهاصلی به و ثانویه هایجمعیت

 .گردیدتعیین ژنوتیپ  برتر گاو نر 5000( جهت افزودن به جمعیت مرجع حاوی ماده 10000و  5000، 2500از گاو ماده )

انتخاب گاوهای  نتایج: طور مستقل در این مطالعه درنظر گرفته شد.( به05/0) ( و پایین3/0) پذیری متوسطدو سطح وراثت
(، ضمن صحت بالاتر، میانگین ATTو  AHماده جهت ژنوتیپ کردن با درنظر گرفتن صحت برآورد ارزش اصلاحی )

( نشان دادند. انتخاب گاوهای ماده با TTو  Hرا نسبت به انتخاب بدون درنظر گرفتن صحت )مربعات خطا و اریب کمتری 
تا  123/0محدوده  درمنجر به بیشترین افزایش صحت برآورد ارزیابی ژنومی  صفتدو  طورکلی برایبه، ATTروش 
صورت را داشتند. بدین مییشترین افزایش صحت ارزیابی ژنوبه ترتیب ب TTو  Rهای . به دنبال آن روششد 215/0

. تعیین ژنوتیپ مشاهده شد TTدر روش  196/0تا  113/0و  Rدر روش  204/0تا  117/0افزایش صحت در محدوده 
 با افزایش تعداد( منجر به کمترین صحت و بیشترین خطا و اریب گردید. Hو  AH) گاوهای ماده با حداکثر ارزش اصلاحی

های در همه روش DGVبر روی  TBVاریب کمتر شد. متوسط ضریب رگرسیون و  MSE، شده گاوهای ماده ژنوتیپ

گیری نتیجهپذیری متوسط رسید. برای صفت با وراثتماده  10000با  08/1به گاو ماده  2500با  12/1مورد مطالعه از 

 با حداکثر صحت افراد موجود در دو دامنه توزیع ارزش اصلاحیهای مورد بررسی در این مطالعه در میان روش نهایی:
و اطلاعات بهتری را  رسندنظر میبهکاندیداهای خوبی از افراد جامعه جهت تعیین ژنوتیپ و قرارگیری در جمعیت مرجع 

 کنند.میبینی افراد نسل بعد با هر نوع سطح ژنتیکی فراهم برای پیش
 

 ژنوتیپ انتخابی گاو ماده، جمعیت تأیید، جمعیت مرجع تعیین ، ارزیابی ژنومی واژگان کلیدی:
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 مقدمه
 ژنومی هایتکنولوژی های مولکولی درداده ظهورامروزه 

ید و موثری ابزار ،DNAو تعیین توالی   در افزایش جد
 شوووودمحسووووب می اهلی حیوانات وریبهره و بازدهی

کاران و  2008)گودارد و هیز  خاب. (2009هیز و هم  انت
 هایسووال در اجرا قابل و رایج هایروش از یکی  ژنومی
، 2008)گودارد و هیز  بوده است کشورها برخی در اخیر

 (.2009هیز و همکاران  و 2001مووسین و همکاران 
مه نا خاب ژنومیبر له پیشهای انت عاد یک م بینی ارزش ، 
با اسووتفاده تو ا از  1را در جمعیت مرجع DNAهای توالی
له های ژنوتیپی و فنوتیپی فراهم میداده عاد ند. این م ک
هووای توانوود برای برآورد ارزشبینی سوووپس میپیش

نات ژنوتیپ شوووده و فاقد داده فنوتیپی  اصووولاحی حیوا
)مووسوووین و همکاران  ( اسوووتفاده شوووود2)جمعیت تایید

گیری نحوه انتخوواب افراد . بنووابراین، تيووومیم(2001
لهبه گاو شووویری میمنظور بهبود گ ند بر روی های  توا

تر از دقت حیوانات جوان و حتی در بدو تولد، با دقتی بالا
متوسوووط ارزش اصووولاحی والدین انجاا گیرد. این روش 

مهمی نا بل توجهی در طراحی بر قا کاربرد  ند  های توا
ظار برای  جای انت به  باشووود چون  ته  اصووولاحی داشووو

ساله دارد،  6-5رکوردهای دختران یک گاو نر که روندی 
به عنوان پدران گله نرهای جوان بدون فرزند می ند  توان

 .(2012)شفر و ویگل  داستفاده شون
ها زمینه جدید و مناسووبی بکارگیری اطلاعات ژنومی ماده

ضر می ير حا شددر ع پریس  ؛2012)پریس و داتولر  با
(. درواقع تعیین ژنوتیووپ ب2012آ و 2012و همکوواران 

را با ژنومی تواند قابلیت اطمینان انتخاب گاوهای ماده می
نات موجود در جمعیت  عداد حیوا مرجع افزایش افزایش ت

ها (. با اطلاعات ژنومی ماده2011)هوگ و همکاران  دهد
مادرمی تاز و تلیسووووهتوان  له را ان مم جایگزین گ های 

سب صل و ن سایی و از ا صل کردآن 3شنا  ها اطمینان حا
(. آ2012پریس و همکوواران  و 2012)پریس و داتولر 

                                                           
1 Reference population or Training set 
2 Validation population or testing set 
3 Parentage 

4 Selective genotyping 

که در آن روابط بین حیوانات های آمیزش استفاده از طرح
جلوگیری از شود گیری و کنترل میا اندازهدر سطح ژنو

 کندهای ژنتیکی را بهتر میسر میافزایش همخونی و نقص
. (2011رادن و همکاران ونو  ب2012)پریس و همکاران 

در کووارایی  ژنومیهووای گوواوهووای موواده همراه بووا داده
 توانند ایفا کنندهای تولیدمثلی نقش مؤثری میتکنولوژی

 (.2016توماسن و همکاران  ؛آ 2012)پریس و همکاران 
بدلیل اهمیت اسوووتفاده از گاوهای ماده در جمعیت مرجع 

اند در دهه اخیر محققین سووعی نمودهدر کنار گاوهای نر 
در مطالعات مختلف نحوه شناسایی و استفاده از ژنوتیپ 

)توماسووون و همکاران  ها را مورد بررسوووی قرار دهندآن
(. 2011هوگ و همکاران  ؛2012و همکاران  ویگن ؛2014

ستفاده های ژنوتیپمنظور کاهش هزینهدرواقع به کردن، ا
تدا مطرح  4های تعیین ژنوتیپ انتخابیاز روش از همان اب

تعیین ژنوتیپ روش (. 1989لندر و بوسووتن ) شووده اسووت
( معرفی 1989بار توسووط لندر و بوسووتن )انتخابی اولین

سال  سلر در  سی و  این روش را برای  1992شد. داروا
سبیده به  شانگر منفرد چ ستفاده کردند.  QTLیک ن طبق ا

ها یک گروه انتخابی از گاوها جهت تعریف در این روش
)انيووواری و همکاران  شووووندمی معرفی DNAیابیتوالی
با ژنوتیپ بخشووی از  اند کهمطالعات نشووان داده .(2008

ها را با QTLتوان جای کل آن همچنان میافراد جامعه به
(. 1992)دارواسوووی و سووولر  قدرت بالایی تشوووخیص داد

جهت انتخاب  5( شوواخص احتمال ژنوتیپ1979) کینگهورن
از طریق شوووجره را جهت  6کمک آنالیز تفرقبهینه افراد به

تواند ژنوتیپ میهای تعیین تعیین ژنوتیپ ارائه نمود. مدل
 ( یا فرد به فرد1979)کینگهورن  به صورت گروه به گروه

های هرحال، هدف همه روش( باشووود. به2004)مکرسووون 
های موثر بر صوووفات کمی و مذکور تشوووخیص بهتر ژن

)انياری و همکاران  های ژنوتیپ بوده استکاهش هزینه
فاده از این روش .(2008 و همچنین ها امروزه نیز اسوووت
در جهت  راهی( 2014)کالوس و همکاران  7پیوتیشووونایم

5 Genotype probability index (GPI) 
6 Segregation analysis 

7 Imputation 
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شد و های تعیین ژنوتیپ جمعیت مرجع میکاهش هزینه با
همه افراد متولد از ژنوتیپ کردن  مذکورهای عمده هزینه
)بولیگن و همکاران  گیردمی نشوووأتجمعیت هدف  شوووده
2012.)  

عاتی بر روی  طال خاب تاکنون م ناتانت براسوووواس  حیوا
 ارزش اصوولاحی یا انحراف تولیدی صووورت گرفته اسووت

کاران  کاران  ؛2010)احسوووانی و هم  ؛2012بولیگن و هم
(. مطالعات انجاا گرفته در زمینه 2012مونرو و همکاران 
)ارزش  های انتخاب، عمدتاً به ارزش صوووفاتاسوووتراتژی

صلاحی یا انحراف تولیدی( شته ا سانی و  اندتوجه دا )اح
مونرو و  ؛2012بولیگن و همکوواران  ؛2010همکوواران 
کاران  حاضووور روش (.2012هم عه  طال های مختلف م
انتخاب گاوهای ماده جهت تعیین ژنوتیپ و اسووتفاده پیش

در جمعیت مرجع را همراه با درنظرگرفتن تأثیر صوووحت 
ارزش اصلاحی مورد بررسی و ارزیابی قرار داده است. 

کارگیری داده تأثیر ب ماده  ومیهای ژنهمچنین  گاوهای 
های های مختلف برنامهدر جمعیت مرجع تحت اسووتراتژی
صوووحت و اریبی ارزش  اصووولاح نژادی گاو شووویری بر

جمعیت تأیید مورد بررسووی قرار گرفته  اصوولاحی ژنومی
 است.

 

 هامواد و روش

 ساختار جمعیت
سووازی سووه جمعیت متوالی شووامل در این مطالعه شووبیه

و جمعیت  (2)اخیر جمعیت ثانویه(، 1)تاریخی جمعیت اولیه
برای ایجاد جمعیتی مشابه با جمعیت گاو شیری با  اصلی
 (.2009ل ک)سرگلزایی و شن انجاا شد QMSimافزار نرا

ساس شبیهپارامترهای  سازی جمعیت در این مطالعه برا
 باشد.( می2018دهنوی و همکاران )

 جمعیت اولیه )تاریخی(
ثر  مو لیووه بووا انوودازه  عیووت او جم بتوودا  حیوان  1600ا

سازی شد. این باز 3جفت شدن تيادفی غیرخویشاوند با 
شد تا به تعادل  4000ساختار جمعیتی برای  سل تکرار  ن

                                                           
1 Historical population 

2 Recent population 

نسل دیگر تعداد افراد  10رانش برسد و سپس طی -جهش
ماده در  40،000نر و  100) فرد 40100به و یافت افزایش 

 تعادل عدا( اا 4010 نسل)نسل  این در. نسل آخر( رسید
صل با مناطق در لینکاژی مطابق   (Mb 5/0 -0) کوتاه فوا
ین فواصل دیده بروی داده واقعی گاو شیری در اه چبا آن
 . (2)شکل  شد ایجادبود، شده 

 )اخیر( جمعیت ثانویه
 فواصوول با مناطق در لینکاژی تعادل عدا ایجاد منظور به
براساس  افراد آمیزش اب دیگر نسل 25 ( ،Mb 5-5/0بلند )
 گرفتن نظر در با همچنین و اصووولاحی ارزش حداکثر
قل جاا آمیزش جفت هر بین همخونی نرخ حدا . شووود ان

صووورت جمعیت ثانویه براسوواس جمعیت گاو شوویری به
چهارمسوویره و شووامل دو طبقه تجاری و هسووته درنظر 

مادر گاو نر  200نر ممتاز با  20گرفته شوود. در هر نسوول 
شوود. در گله تجاری تحت عنوان گله هسووته آمیزش داده 

داده ماده تجاری آمیزش  20،000گاو نر فعال با  100نیز 
. نرخ تولیدمثلی گاوهای ماده در کل این جمعیت برابر شد
شد. با ی سیت تعیین  ک فرزند با احتمال برابر برای هر جن

نر جوان براسووواس متوسوووط ارزش  500در هر نسووول 
شوود. اصوولاحی والدین انتخاب و وارد برنامه آزمون نتا  

 ترتیببه نر پروف شووده 500گاو نر از  50و  10سووپس 
قه با نرهای طب جایگزینی  جاری برای  تاز و ت خاب  مم انت

شان ر هر دو طبقه فوق از نسل قبلیشد. نیمه دیگر نرها د
 33/0 ها در هر دو طبقهبودند. نرخ جایگزینی برای ماده

 .(2018)دهنوی و همکاران  در نظر گرفته شد

 جمعیت اصلی
ازآنجایی که در جمعیت ثانویه و اصوولی تعداد افراد و در 

های آللی متفاوت بود، جمعیت اصلی شامل نتیجه فراوانی
نسوول ایجاد شوود تا اثر  6های تجاری و ممتاز برای گروه
 شوووودبر واریانس ژنتیکی افزایشوووی مشووواهده  انتخاب 
 (.1971)بولمر، 

گاوهای  یدمثلی و جایگزینی  در جمعیت اصووولی نرخ تول
های  گاو ید مثلی  فاوت بود. نرخ تول قه مت ماده در دو طب

3 Random union of gametes 
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 در فرزند 20و  1ترتیب، ماده در طبقه تجاری و ممتاز به
 طبقه در .(2016)توماسووون و همکاران  شووود گرفته رنظ

 گروه دو هر از حاصووول تولیدی دختران از 33/0تجاری 
 جایگزین و انتخاب تيووادفی صووورت به ممتاز و تجاری
 از در طبقه ممتاز بعد .شووود گروه این پیشوووین هایماده

کمتر از هر گاو  یا سووال یک طول در تخمک 20 برداشووت
سل افراد همه بنابراین. شدبرتر، آن حیوان حذف   بعدی ن

قه از ندان این طب ندان همچنین و افراد این فرز  گروه فرز
در نظر گرفته شوود. نرخ  بالاتر اصوولاحی ارزش با تجاری

 درصد بود. 50جایگزینی نرها در هر دو طبقه 
خاب  قت برآورد انت که د به این جه  کمتر از  ژنومیبا تو

باشوود، تعداد نرهای معادل با اسووتفاده از آزمون نتا  می

𝑃𝐸𝑉 روش کامرون،  =
1−𝑟2

𝑁
تعداد  N) ، محاسوووبه شووود

ناناطم یتقابل 2rافراد و  کامرون  یت(جمع ی (. در 1997)
ترتیب برای به درصد 70و  90قابلیت اطمینان  این مطالعه
مه نا خاب بر یه و انت ثانو یت  تا  در جمع های آزمون ن
در جمعیت اصلی در نظر گرفته شد. بدین صورت  ژنومی
ترتیب در طبقه ممتاز و تجاری اسوووتفاده نر به 300و  60

نر برتر با  60شوود. بنابراین، در هرنسوول در طبقه ممتاز، 
تا  600 فت  یا تاز آمیزش  ماده مم با  12000گاو  ند  فرز

قه  ند و در طب جاد کن مال مسووواوی برای هر جنس ای احت
گاو ماده،  30000گاو نر فعال با  300تجاری، با آمیزش 

درصوود برای هر جنس ایجاد  50فرزند با احتمال  30000
 گردید.

 836/0 1انتخاب براسووواس صوووحت از پیش تعیین شوووده
 ( صورت گرفت7/0)معادل قابلیت اطمینان انتخاب ژنومی 

(. 2010ویگن و همکوواران  ؛2009رادن و همکوواران )ون
پروف شووده براسوواس تعداد که اطلاعات گاو نر ازآنجایی

باشووود، لذا قابلیت اطمینان زیاد رکوردهای دخترانش می
بالاتر از اطلاعات گاو ماده براسووواس رکوردهای خود و 

به منظور  فاوت بازتابفرزندانش دارد.  یت  در این ت قابل
صلاحی حقیقی برای  سته با ارزش ا اطمینان، برداری همب

                                                           
1 Predefined accuracy 

2 Normal random number deviate (NRND) 

شده برای هر  صحت از پیش تعیین  یک از گاوهای ایجاد 
 سازی شد.نر و ماده شبیه

𝑉 =  (
𝑣𝑎𝑟 𝑐𝑜𝑣
𝑐𝑜𝑣 𝑣𝑎𝑟

) 

𝑐ℎ𝑜𝑙𝑒𝑠𝑘𝑦(𝑉) = 𝐶𝐶′ 

𝑋 =  (
𝑇𝐵𝑉

√𝑣𝑎𝑟
⁄ 𝑁𝑅𝑁𝐷

⋮ ⋮
) × 𝐶′ 

= (
𝑇𝐵𝑉 𝑃𝑠𝑢𝑑𝑜𝑃ℎ𝑒𝑛𝑜𝑡𝑦𝑝𝑒

⋮ ⋮
) 

اعووداد  TBV ،NRND)کو( واریووانس  موواتریس Vکووه 
يادفی نرمال شد. می 2ت صل  Cبا ماتریس پایین مثلثی حا

است. ماتریس  Cترانهاد ماتریس  `Cاز تجزیه چالسکی و 
ستون  Xنهایی  شد. می 3شبه فنوتیپو  TBVشامل دو  با

شده شبیهشبه فنوتیپ  صلاحی عنوان بهسازی  ارزش ا
مقووادیر ارزش در نظر گرفتووه شوووود.  4غیررگرسووویونی

ست آمد صلاحی بد مرجع برای گروه از معادلات فوق ه ا
اسووتفاده شوود. معادلات مختلط براسوواس قابلیت اطمینان 

پذیری دهی شووودند. برای صوووفات با وراثتمربوطه وزن
ترتیب به درصووود 30و  75( قابلیت اطمینان 05/0) پایین

برای گاوهای نر و ماده در نظر گرفته شوود. برای صووفات 
 60و  90( قابلیت اطمینان 3/0) پذیری متوسوووطبا وراثت
ترتیب برای گاوهای نر و ماده در نظر گرفته بهدرصووود 
  .(2018)دهنوی و همکاران  شد

نظیر صفات تولیدی و  05/0و  3/0پذیری دو سطح وراثت
ستقل درنظر گرفتهعملکردی به ارزیابی  شد. برای طور م
، حیوانات نسوول پنجم و شووشووم جمعیت اصوولی ژنومی
اسووتفاده ترتیب به عنوان جمعیت مرجع و جمعیت تأیید به

همه افراد در جمعیت تأیید، فرزندان کاندیداهای  شووود.
ند. ب یت مرجع بود خابی در جمع تأثیر  رایانت بررسوووی 

روش انتخوواب گوواوهووای موواده جهووت تعیین ژنوتیووپ و 
یب  طا و ار حت، خ یت مرجع بر صووو قرارگیری در جمع

مادهبینیپیش های  گاو فاوتی از  عداد مت  های ژنومی، ت
حاوی  (10000و  5000، 2500) یت مرجع   5000به جمع

 افزوده شد. برتر گاو نر

 برای تعیین ژنوتیپ های انتخاباستراتژی

3 Pseudo-phenotype 

4 De-regressed EBV 
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به  یپ کردن  هت ژنوت ماده ج های  گاو خاب   5روش انت
، بالاترین ارزش اصوولاحی )R1(تيووادفیصووورت انتخاب 

(H2 ،)حداکثر صووحت با ارزش اصوولاحی  افراد کران بالای
EBV (3AH بالا و پایین توزیع ارزش (، افراد دو کران 
( و افراد دو کران بالا و پایین توزیع ارزش 4TT) اصلاحی

EBV (5ATT )اصوولاحی با درنظر گرفتن حداکثر صووحت 
شد.  25برای انجاا روش دوا تا پنجم ابتدا  درنظر گرفته 

درصووود افراد جمعیت اصووولی در کران بالا و دو  5/12و 
ترتیب انتخاب به توزیع ارزش اصوولاحی کران بالا و پایین

شکل شدند ترتیب به TTو  Hهای سپس برای روش. (1)
حداکثر و  با  حداکثر ارزش اصووولاحی و افراد  با  افراد 

های . برای روششووودندحداقل ارزش اصووولاحی انتخاب 
AH  وATT درصوود افراد انتخابی در  5/12 و 25 از میان

که بیشوووترین  پایین، افرادی  بالا و  بالا و دو کران  کران 
 ارزش اصوولاحی را نیز داشووتند، انتخاب گردیدندصووحت 
صحت ارزش اصلاحی به صورت نزدیکی مقدار  .(1)شکل
EBV  بهTBV  که نابراین، افرادی  ته شووود. ب درنظر گرف

فاوت  به پایین TBVاز  EBVتوان دوا ت ند  تری داشوووت
ند بالاتری دار حت  که صووو های گروهدر  عنوان افرادی 

 .شدندانتخاب  مربوطه

 ژنوم
به طول در  عه ژنومی  طال گانسووووانتی 2496این م  6مور
شابه با  29حاوی  کروموزوا اتوزوا با طول متفاوت و م

ندازه کروموزوا گاوا کاران ) های  مانوا و هم   (2010بو
 750نشووانگر دوآللی و  50000سووازی شوود. تعداد شووبیه
QTL آلل( با فراوانی آللی اولیه برابر 4و  3، 2) چندآللی 

طور تيووادفی در ژنوا پخش شوود. به اختبا توزیع یکنو
و پارامتر  4/0) با پارامتر شوووکل  با توزیع گاما QTLاثر 

شد. نرخ جهش برای ( نمونه66/1مقیاس  ها و SNPگیری 
QTL  10-4   ×1 مورگان تحت مدل جهش در هر سووانتی

                                                           
1 Random 

2 Highest 

3 Accurately highest 

4 Two tailed 

5 Accurately two tailed 

6 Centimorgan (cM) 

شتی شد 7بازگ شن در نظر گرفته  سرگلزایی و  (. 0920ل ک)
همانند داده واقعی حاصوول از سووازی های شووبیهدر داده

ها با هر مقدار فراوانی آللی همه آلل 8توالی یابی کل ژنوا
ها، در حالی که در تراشه .سهم یکسانی در برآورد دارند

یپ بالااسووون که فراوانی آللی  ند  ییهایی  یت دار در جمع
ها، اسووونیپ های که در اسووونیپ چیپ .شووووندانتخاب می

دارند و بهتر در جمعیت تفرق بالایی  9یابفراوانی آللی کم
شووووند و اسووونیپ هایی که فراوانی یابند گنجانده میمی

MAF تری در جمعیووت دارنوود در تراشووووه قرار پووایین
ناا اریب گیرند. این عمل نوعی انمی به   10گیرینمونهریب 

ها کند که حاصوول انتخاب اسوونیپدر تراشووه ها ایجاد می
بووه داده  گیرینمونووهبرای معرفی اریووب  بوواشوووود.می

)رابطه  سازی،شبیه
𝑀𝐴𝐹

𝑣1
)

𝑣2

اضافه  QMSimدر برنامه  
اعداد ثابت برای محاسوووبه تقریب  2vو  1vمقادیر  .شووود
 های تفرق یافته حاصلاز همه اسنیپ این روش باشد.می

)های مورد نظر را با احتمالاسوونیپ شووده و
𝑀𝐴𝐹

0.2
)

0.5

به  
ل ک)سوورگلزایی و شوون کندصووورت یکنواخت انتخاب می

2009). 

  معیارهای ارزیابی
بین ارزش  11میانگین مربعات خطا ،همبسوووتگی پیرسوووون

 و ضوووریب 12مسوووتقیم ژنومی اصووولاحی حقیقی و ارزش
عنوان معیار ترتیب بهبه DGV روی بر TBV رگرسوویون

 گیری شد.های ژنومی اندازهصحت، خطا و اریب ارزیابی
عادل برای عدا ت کاژی بررسوووی نرخ  پارامتر لین  ،2r  در

و با مقادیر  شووودفواصووول مختلف جمعیت مرجع برآورد 
محاسبه شده بر روی داده واقعی گاو نر آمریکای شمالی 

 .(1968هیل و رابرتسون ) شدمقایسه 
 Rکدهای مورد نیاز برای محاسوووبات و آنالیز در محیط

یابی ژنومی روش  ته شوووود. برای ارز  snpBLUPنوشووو

7 Recurrent mutation model 
8 Whole sequencing genome 

9 Minor allele frequency (MAF) 
10 Ascertainment bias 
11 Mean square error (MSE) 

12 Direct genomic value (DGV) 
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نرا فزار موجود در  فتووه شوووود SNP1101ا گر  بکووار 
 بار تکرار گردید. 20سازی برای (. شبیه2014)سرگلزایی 

 

 
 گاوهای ماده یانتخابتعیین ژنوتیپ  مختلف هایاستراتژیتوزیع ارزش اصلاحی و  -1شکل

Figure1- EBV distribution and different cow selective genotyping strategies 

 

 نتایج و بحث
سازی شده نشان داد در جمعیت شبیه 2rبررسی مقادیر 

که عدا تعادل لینکاژی به طور مناسوب در فواصول کوتاه 

(. در این مطالعه هر 2)شووکل و بلند تشووکیل شووده اسووت
چه در داده کروموزوا با طول متفاوت و مشوووابه با آن

)بومانوا و  سوووازی شووودگاو وجود دارد شوووبیهواقعی 
 (. 2010همکاران 

 

یشمال یکایآمر نر گاو داده و شده سازیهیشب داده مختلف فواصل در r2 متوسط -2شکل
(Mb) from simulation data and north American real data sfor different marker distance 2Average r -2Figure 

 

فاوت کروموزوا درنظر عداد گرفتن طول مت نار ت ها در ک
سوووازی ژنوا ها یکی از موضووووعات مهم در شوووبیهآن
در مقایسوووه با قطعات  واقطعات بلند کروموزباشووود. می

گیرند قوع نوترکیبی قرار میکوتاه، بیشوووتر در معر  و
(. 2004سووویامن و همکاران  و 2010)بومانوا و همکاران 

نسوووبت  های طویلهای ژنی در کروموزادرنتیجه جایگاه
کمتر همراه یکوودیگر بووه ار   هووای کوتوواهبووه کروموزا

کمتری  LDهای طویل مقدار رسند. متعاقباً کروموزوامی
کوتاه دارند های در فواصووول کم نسوووبت به کروموزوا

 (.2010)بومانوا و همکاران 



 117                                                      گاو شیريجمعیت سازي با شبیه هاي انتخاب ژنومیماده در برنامه هايگاو یانتخابتعیین ژنوتیپ هاي استراتژي

 

 

 
 سازیبه داده شبیه گیرینمونهاز معرفی اریب قبل و بعد توزیع فراوانی آلل کم  -3شکل

Figure 3- MAF distribution before and after introducing ascertainment bias in the simulated dataset 
 

ضر اریب  های با انتخاب جایگاه گیرینمونهدر مطالعه حا
حال تفرق برطبق توزیع  گاونر  در داده MAFدر واقعی 
شبیه شمالی به داده  شدآمریکای  شکل سازی وارد  (3 .)

شه گیرینمونهاریب  سنیپ پدیدار در اثر طراحی ترا های ا
سنیپ .گرددمی سنیپ قرار  MAFها با ا شه ا پایین در ترا
(. اریب 2004نیلسووون  و 200)کانر و همکاران  گیرندنمی
از جمله مواردی اسوووت که درنظرگرفتن آن  گیرینمونه

 باشد.سازی درست یک تراشه اسنیپ مهم میبرای شبیه
 های ژنومیبرطبق نتایج مطالعه حاضوور صووحت ارزیابی

یت مرجع  ماده جمع گاوهای  خاب  به روش انت بسوووتگی 
های در همه روش(. 4جهت تعیین ژنوتیپ داشوووت)شوووکل

 گاو نر برتر بود 5000حاوی ابتدا انتخاب جمعیت مرجع 
گاو  شد.و سپس تعداد متفاوتی گاو ماده به آن اضافه می

نر با سوووطح ژنتیکی پایین به علت حذف از گله شوووانس 

فرزنوودانش و قرار گیری در جمعیووت رکوردبرداری از 
 دهد. مرجع را از دست می

همواره یکسوووان انتخاب شوووده جایی که گاوهای نر از آن
صووحت( بعد از افزودن  ∆) ، تفاوت صووحت ارزیابیندبود

 های مختلف نشان داده شدگاوهای ماده انتخابی با روش
توماسوون و همکاران مشووابه با مطالعات قبلی )(. 4)شووکل
 ؛2012ویگن و همکاران  ؛2014لورنس و همکاران  ؛2014

افزودن اطلاعات گاوهای ماده به ( 2011هوگ و همکاران 
فاوت صوووحت  باعث ت جمعیت مرجع حاوی گاوهای نر 

گاوهای  که فقط شد ارزیابی جمعیت تأیید نسبت به حالتی
به ند.  یت مرجع بود مه نر در جمع یان ه طورکلی در م

تا  009/0صوووحت جمعیت تأیید بین  ∆های انتخاب، روش
با به 215/0تا  049/0و  136/0 فات  یب برای صووو ترت
 متغیر بود. 05/0و  3/0پذیری وراثت
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 های انتخابی مختلف جمعیت مرجع کمک گروهدلتا صحت جمعیت تأیید به -4لشک

Figure 4- ∆ Accuracy of validation population using different selection groups of reference population 
 

 یانتخاب افراد کران بالا :AH، انتخاب افراد دارای بیشترین ارزش اصلاحی :H ،طورتيادفیافراد به انتخاب: Rهای انتخابی مختلف شامل گروه
 یینافراد دو کران بالا و پاانتخاب  :ATTی و ارزش اصلاح یعتوز یینانتخاب افراد دو کران بالا و پا: EBV، TTبا حداکثر صحت  یارزش اصلاح

کمک جمعیت مرجع صحت، تفاوت صحت ارزیابی ژنومی جمعیت تأیید به ∆. باشدمی EBVبا درنظر گرفتن حداکثر صحت  یارزش اصلاح یعتوز
  باشد.گاو نر می فقط جمعیت مرجع حاویکمک هجمعیت تأیید ب ژنومیصحت ارزیابی  ازحاوی گاو ماده و نر 

Different selection groups involve in individuals that are selected R: randomly, H: based on the highest breeding values, 

AH: from the most accurate breeding values from top distribution tail, TT: from two tails of the distribution of breeding 

values, and ATT: from the most accurate breeding values from two distribution tails. ∆ Accuracy is subtraction of 

accuracy of validation population when cows and bulls are included in the reference population from accuracy of 

validation population when only bulls are included in the reference population. 
 

هایی که صوووحت برآورد ارزش اصووولاحی نیز در روش
هایی که ( نسووبت به روشATTو  AH) شووددرنظر گرفته 

(، تفاوت صوووحت ارزیابی TTو  H) دآن را در نظر نگرفتن
های مختلف، بیشتری مشاهده شد. در میان روش ژنومی

پایین توزیع  بالا و  نه  ماده در دو دام های  گاو خاب  انت
،  (ATT)داشووتند ی نیزارزش اصوولاحی که صووحت بالای

شوود. دلتا  ژنومیصووحت ارزیابی  ∆منجر به بیشووترین 
 136/0تا  123/0از  ATTصوووحت جمعیت تأیید در روش 

برای  215/0تا  205/0و از  3/0صفت با نرخ توار   برای
برای تعداد متفاوت گاو ماده  05/0صوووفت با نرخ توار  

در جمعیووت مرجع متغیر بود. بووه دنبووال آن انتخوواب 
يادفی شترین و  (R)ت سپس انتخاب گاوهای ماده با بی و 

کمترین ارزش اصلاحی بدون درنظرگرفتن صحت ارزش 
به ترتیب بیشترین افزایش صحت ارزیابی  (TT) اصلاحی
گروه را داشوووتند. دلتا صوووحت جمعیت تأیید در  ژنومی

برای  204/0تا  194/0و از  125/0تا  117/0از  Rی انتخاب
برای جمعیت  05/0و  3/0ترتیب صوووفات با نرخ توار  به

مرجع حاوی تعداد متفاوت ماده مشووواهده گردید. انتخاب 
شترین صرف نظر از  گاوهای ماده با بی صلاحی  ارزش ا

حت آن ) به کمترین Hو  AHدرنظر گرفتن صووو ( منجر 
منجر  AH انتخاب افزایش صحت جمعیت تأیید شد. روش

صحت از  صفت با نرخ  091/0تا  062/0به تغییر دلتا  در 
در صووفت با نرخ توار   149/0تا  119/0و از  3/0توار  
حدودهبه  H این نرخ در روش شوووود. 05/0 ا ت 009/0 م
 049/0 محدودهو  3/0برای صوووفت با نرخ توار   017/0
  رسید. 05/0برای صفت با نرخ توار   07/0تا 

 نتایج مطالعه حاضووور مطابق با نتایج بولیگن و همکاران
کاران2012) تایج 2012) ( و مونترو و هم با ن غایر  ( و م

کاران کاران2010) احسووووانی و هم  ( بود. بولیگن و هم
ین 2012) تر م ک گی(  ت برای  GEBVو TBVهمبسووو را 
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شترین ارزش روش ساس کمترین و یا بی های انتخاب برا
صلاحی گزارش کردند. آن ستگیا شترین همب  TBVها بی

طور را برای سووه اسووتراتژی شووامل انتخاب به GEBVو
تيووادفی، انتخاب براسوواس مقادیر دو کران بالا و پایین 
اط توزیع ارزش اصوولاحی و انتخاب براسوواس حداقل ارتب

شترین ارزش  ساس بی سبت به انتخاب برا شاوندی، ن خوی
 (.2012)بولیگن و همکاران  اصووولاحی مشووواهده کردند

( صوورف نظر 2012) براسوواس مطالعه مونترو و همکاران
از اینکه معیار انتخاب ارزش اصوولاحی باشوود یا انحراف 
تولید، انتخاب براساس دو آستانه حداقل و حداکثر ارزش 

تولید، بیشوووترین صوووحت ارزیابی  اصووولاحی یا انحراف
را به دنبال داشوووت. انتخاب براسووواس بیشوووترین  ژنومی

صحت ارزیابی  صلاحی یا انحراف تولید کمترین  ارزش ا
. (2012)مونترو و همکاران  را درپی داشت ژنومیانتخاب 

عه احسوووانی و همکاران ( انتخاب افراد 2010) طبق مطال
صلاحی مبه ساس ارزش ا يادفی و برا سط به طور ت تو

نان در  ترتیب منجر به بیشوووترین و کمترین قابلیت اطمی
تایج پیش ید  ژنومیبینی ارزش ن تأی نات در جمعیت  حیوا

شد. تفاوتی بین انتخاب افراد براساس بیشترین و کمترین 
ارزش اصوولاحی از نقطه نظر مقادیر قابلیت اطمینان نتایج 

شددر  ژنومیارزیابی  شاهده ن سانی   جمعیت تأیید م )اح
 . (2010همکاران  و

 ؛2012  )بولیگن و همکاران باتوجه به اینکه مطالعات قبلی
میانگین مربعات خطا را جهت  (2012مونترو و همکاران 
انتخابی  ژنوتیپتعیین مختلف  هایگروهبررسوووی خطای 

در مطالعه حاضر نیز این معیار  ،برآورد و گزارش کردند
همچنین با مقایسووه  (.5)شووکل محاسووبه و مقایسووه گردید
با مقادیر دلتا صووحت در  MSEروند معکوس بین مقادیر 

خابیگروه توان از برآورد درسووووت مختلف می های انت
 های متفاوت انتخاب اطمینان حاصل کرد.صحت در روش
های انتخاب که صووحت ارزش اصوولاحی نیز اسووتراتژی

(، نسووبت به ATTو  AH) جهت انتخاب درنظر گرفته شوود
در نظر گرفته صووحت ارزش اصوولاحی که  اسووتراتژهایی

( از میانگین مربعات خطا کمتری برخوردار TTو  H) نشد
 (.5)شکل بودند
پذیری جمعیت تأیید برای صوووفت با وراثت MSE مقدار
خاب  3/0 متغیر بود  94/3تا  44/3از  ATTدر روش انت

رسید.  55/4تا  39/4به محدوده  TTکه این نرخ در روش 
در روش  05/0پذیری معیار فوق برای صوووفت با وراثت

ATT  وTT تا  9/0و  83/0تا  75/0محدوده ترتیب در به
هده برای گروه 98/0 یت مرجع مشووووا های مختلف جمع

برای دو  Rجمعیت تأیید در روش انتخاب  MSEگردید. 
محدوده ر ترتیب دبه 05/0و  3/0 پذیریبا وراثتصوووفت 
هووای مختلف برای گروه 07/1تووا  97/0و  8/4تووا  35/4

یار برای روش  قدار این مع یت مرجع متغیر بود. م جمع
AH ،87/9  یب برای دو به 54/2تا  23/2و  48/12تا ترت

ثت با ورا فت  قادیر  05/0و  3/0پذیری صووو به م که  بود 
برای دو صووفت فوق در  94/2تا  86/2و  37/14تا  34/14

 MSEسید. همچنین تعداد افراد انتخابی نیز در ر Hروش 
ماده گاو  عداد  با افزایش ت گذار بود.  به  2500)از  تأثیر

 کاهش یافت.  MSEحیوان(  10000
نیز با افزایش تعداد  (2012مونترو و همکاران )در مطالعه 

 کاهش یافت. MSEگاوهای ماده در جمعیت مرجع، 
هووای انتخوواب ( برای روش2012) بولیگن و همکوواران

تيووادفی، انتخاب براسوواس مقادیر دو کران بالا و پایین 
باط  قل ارت حدا توزیع ارزش اصووولاحی و براسوووواس 

نسووبت به انتخاب براسوواس  MSEخویشوواوندی کمترین 
 بیشترین ارزش اصلاحی مشاهده کردند.
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 های انتخابی مختلف جمعیت مرجعوهکمک گرجمعیت تأیید به (MSE)میانگین حداقل مربعات  -5لشک
Figure 5- Mean squared error (MSE) of validation population using different selection groups of reference 

population 
 

 یانتخاب افراد کران بالا :AH، انتخاب افراد دارای بیشترین ارزش اصلاحی :H ،طورتيادفیبهانتخابی افراد : Rهای انتخابی مختلف شامل گروه
 یینانتخاب افراد دو کران بالا و پا :ATTی و ارزش اصلاح یعتوز یینانتخاب افراد دو کران بالا و پا: EBV، TTبا حداکثر صحت  یارزش اصلاح

 .باشدمی EBVبا درنظر گرفتن حداکثر صحت  یارزش اصلاح یعتوز
Different selection groups involve in individuals that are selected R: randomly, H: based on the highest breeding values, 

AH: from the most accurate breeding values from top distribution tail, TT: from two tails of the distribution of breeding 

values, and ATT: from the most accurate breeding values from two distribution tails. 
 
در افزایش تعداد گاوهای ماده تعیین ژنوتیپ شوووده با 

 DGVبر روی  TBVجمعیت مرجع ضووریب رگرسوویون 
فت یا کاهش  ید نیز  تأی یت  جدول جمع یب (. 1) ضووور

 های انتخابیگروهدر  DGVبر روی  TBVرگرسووویون 
ATT ،TT ،AH، H  وR 3/0پذیری برای صفت با وراثت 
یب از به  2500با  09/1و  20/1، 16/1، 07/1، 07/1ترت

با  06/1و  13/1 ،12/1، 05/1، 05/1به مقادیر  گاو ماده
 تعیین ژنوتیپ شوووده در جمعیت مرجع ماده گاو 10000
سید.  سیون ضریب ر صفت با وراثت رگر پذیری برای 
یب از به 05/0 در  15/1و 20/1، 17/1، 14/1، 13/1ترت
گاو  2500 اب Rو  ATT ،TT ،AH ،H های انتخابیگروه

به یت مرجع  و  16/1 ،16/1، 13/1، 13/1 ماده در جمع
یت 10000با  14/1 ماده در جمع ید مرجع گاو   رسووو

قایسوووه بهتر روش. (1)جدول به منظور م های همچنین 
به یب  قادیر ار ماده م گاو  خاب  رت انحراف از وصوووانت

جمعیت تأیید  DGVبر روی TBV ضوووریب رگرسووویون

نیز برتر گاو نر  5000کمک جمعیت مرجع حاوی فقط به
∆( b) مقادیر دلتا رگرسیونارائه شده است.  1در جدول

 یتجمع  DGVیبر رو TBV یونرگرسوو یبتفاوت ضوور
گاو ماده و نر نسووبت  یمرجع حاو جمعیت کمکبه ییدتأ

مقادیر دلتا  باشد.یفقط گاو نر م یمرجع حاو یتبه جمع
تأثیر  DGVبر روی  TBV∆( b) رگرسووویون حاکی از 

ستفاده از داده های ژنوتیپی و فنوتیپی گاوهای ماده در ا
شد. کنار گاو نر در جمعیت مرجع می افزودن اطلاعات با

مه  هایگاو ژنومی های مورد اسوووتراتژیماده در ه
در مقایسوووه با اسوووتفاده از باعث بهبود اریب  بررسوووی

(. 1)جدول شووود مرجعجمعیت اطلاعات فقط گاو نر در 
میزان اریب بسووته به روش انتخاب گاو ماده جهت تعیین 

های انتخاب که صووحت تفاوت بود. اسووتراتژیژنوتیپ م
 AHنیز جهت انتخاب درنظر گرفته شد )ارزش اصلاحی 

(، نسوووبت به اسوووتراتژهایی که صوووحت ارزش ATTو 
( از اریب کمتری TTو  Hاصوولاحی در نظر گرفته نشوود )
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جدول  ند ) فاوت در روش  .(1برخوردار بود ته این ت الب
انتخاب، براسوواس دو آسووتانه حداکثر و حداقل کمتر بود 

(.  1)جدول یا وجود نداشت

 

 های انتخابیگروهکمک جمعیت تأیید بهدر  DGVبر روی  TBV( ∆b) و دلتا رگرسیون (±SEضریب رگرسیون ) -1جدول

 مختلف جمعیت مرجع
Table 1- Regression coefficient (±SE) and delta regression coefficient (∆b) of validation population using 

different selection groups of reference population 

h2 
 *گاو ماده

Cow 

 **گروههای انتخابی 
Selection groups 

ATT  TT  AH  H 
 

R  

b(±SE) ∆b b(±SE) ∆b b(±SE) ∆b b(±SE) ∆b b(±SE) ∆b*** 

0.3 

2,500 1.068 (0.002) -0.154 1.067 (0.002) -0.155 1.156 (0.003) -0.066 1.199 (0.004) -0.023 1.089 (0.002) -0.133 

5,000  1.059 (0.002) -0.163 1.056 (0.002) -0.166 1.133 (0.003) -0.089 1.172 (0.004) -0.05 1.066 (0.002) -0.156 

10,000  1.053 (0.002) -0.169 1.053 (0.002) -0.169 1.121 (0.003) -0.101 1.128 (0.003) -0.094 1.059 (0.002) -0.163 

0.05 

2,500 1.128 (0.003) -0.086 1.137 (0.004) -0.077 1.167 (0.003) -0.047 1.199 (0.003) -0.015 1.147 (0.002) -0.067 

5,000  1.123 (0.003) -0.091 1.123 (0.003) -0.091 1.158 (0.002) -0.056 1.179 (0.003) -0.035 1.136 (0.002) -0.078 

10,000  1.128 (0.003) -0.086 1.127 (0.002) -0.087 1.159 (0.002) -0.055 1.165 (0.002) -0.049 1.136 (0.002) -0.078 
 باشد.میحیوان(  000،10و  000،5، 500،2)ژنوتیپ شده تعداد متفاوت گاو ماده  جمعیت مرجع حاوی*

انتخاب افراد کران بالای  :AHانتخاب افراد دارای بیشترین ارزش اصلاحی،  :Hطورتيادفی، : انتخابی افراد بهRمختلف شامل  های انتخابیگروه **
: انتخاب افراد دو کران بالا و پایین ATT: انتخاب افراد دو کران بالا و پایین توزیع ارزش اصوولاحی و EBV ،TTارزش اصوولاحی با حداکثر صووحت

 .باشدمی EBVتوزیع ارزش اصلاحی با درنظر گرفتن حداکثر صحت
 ***b∆  سیون ضریب رگر سبت به کمک جمعیت مرجع حاوی گاو ماده و نر جمعیت تأیید به DGV بر روی TBVتفاوت  جمعیت مرجع حاوی فقط ن

 باشد.گاو نر می
* The reference population includes different numbers of genotyped cows (2,500, 5,000 and 10,000 animals). 
** Different selection groups involve in individuals that are selected R: randomly, H: based on the highest breeding values, 

AH: from the most accurate breeding values from top distribution tail, TT: from two tails of the distribution of breeding 

values, and ATT: from the most accurate breeding values from two distribution tails. 
*** ∆b is subtraction of regression coefficient of TBV on DGV for validation population when cows and bulls are included 

in the reference population from regression coefficient of TBV on DGV for validation population when only bulls are 

included in the reference population. 
 

( در 2012) مطابق با تحقیق حاضووور مونترو و همکاران
های انتخاب، بیشوووترین اریب را برای انتخاب بین روش

براسووواس بالاترین ارزش اصووولاحی و یا انحراف تولید 
هووای ( روش2017جنگو و همکوواران )گزارش کردنوود. 

همه گاوهای ماده، انتخاب مختلف شووامل انتخاب  انتخاب
تيووادفی،  طوربهدرصوود از گاوهای ماده  50و  40، 30

گاوهای  ی،ارزش اصوولاح یشووترینب یداراگاوهای ماده 
گاوهای ، ارزش اصووولاحیبا بیشوووترین و کمترین ماده 
مورد  یارزش اصووولاح یعتوز ییندو کران بالا و پاماده 

ند. عه آن بررسوووی قرار داد طال یان ها بر طبق م در م
صد گاوهای ماده، انتخاب افراد  50های انتخاب روش در

پایین توزیع ارزش اصووولاحی  بالا و  به دو کران  منجر 
رکوردهای  باهای ژنومی بینیبیشووترین همبسووتگی پیش

 فنوتیپی گردید.
های تجاری، افراد برای یک یا چند صفت برای در گله

( 2008) انياری و همکارانشوند. چندین نسل انتخاب می
سال نشان  25سازی یک جمعیت گاو شیری برای با شبیه

های کاربردی دادند که تعیین ژنوتیپ انتخابی در برنامه
های تعیین ژنوتیپ با اصلاح گاو شیری و کاهش هزینه

حداقل کاهش پاسخ به انتخاب در مقایسه با استفاده از 
 تماا افراد در جمعیت مرجع همراه است. 
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را به  05/0و  3/0پذیری مطالعه حاضر دو سطح وراثت
طورکلی همه صورت مستقل مورد بررسی قرار داد. به

منجر  05/0پذیری در صفت با وراثت انتخابیهای گروه
کمتر نسبت به صفت با  MSEبه دلتا صحت بالاتر و 

پذیری پایین سهم شدند. صفات با وراثت 3/0پذیریوراثت
پذیری واریانس افزایشی کمتری نسبت به صفات با وراثت

کمک  استفاده از ماتریس روابط ژنومی بالا دارند.
کند. بولیگن و ی افراد میبیشتری در بیان سطح ژنتیک

سازی صفات به طور ( در کنار شبیه2012) همکاران
را درنظر  5/0مستقل، دو صفت با همبستگی ژنتیکی 

گرفتند و پنج روش تعیین ژنوتیپ انتخابی مختلف را روی 
یک صفت اجرا کردند و نتایج را بر روی صفت همبسته 

ب افراد در جمعیت تأیید مورد بررسی قرار دادند. انتخا
ی در دو دامنه توزیع ارزش اصلاحی و یا انحراف تولید

تر صفت پایین MSEصفت اول منجر به صحت بالاتر و 
همبسته گردید. نتایج انتخاب برای صفت همبسته مشابه 

)بولیگن و  با نتایج انتخاب بروی یک صفت منفرد بود
  (.2012همکاران 

مطالعه که در  QMSimافزار نرابا  توجه به اینکه با
بیش سازی امکان شبیهمورد استفاده قرار گرفت حاضر 
مورد مطالعه دو  یتجمع ، درداشتنوجود صفت  از یک

ها و بدون کواریانس بین آن مستقلصفت به صورت 
 ،تعداد صفات یشبا افزابدیهی است که  د.نشد سازییهشب
 یانتخاب یپژنوت یینتع یروش هااقتيادی  یبازده

. یدآیم یینپاکم،  یهمبستگ صفات با برای بخيوص
 1ترکیبی درهرصورت، تعیین ژنوتیپ انتخابی در صفاتی

 .قرار گیردمورد استفاده  تواندمی NMیا  LPI ،TPIمانند 
آنالیز دو یا چندصفتی در مطالعات اجرای هرحال، به

 .شودتوصیه می صفتیو مقایسه با نتایج آنالیز تکبعدی 
نر و ماده را به  ی( رکوردها2017) جنگو و همکاران

بر  ند.کرد یابیارز یصورت دو صفت در مدل دوصفت
نر وماده به  یرکوردهااستفاده از طبق مطالعه آنها 
با استفاده از اطلاعات در مقایسه  یصورت مدل دوصفت

در  یتفاوت چندان ینر و ماده به صورت مدل تک صفت
 .نداشته است های ژنومیبینییشپ یجنتا

                                                           
1 Composite traits 

حذف گاوهای با سطح ژنتیک پایین امکان دسترسی به 
کند. همچنین ها و  فرزندانشان را محدود میاطلاعات آن
های تجاری اغلب گاوداران تمایل به تعیین ژنوتیپ در گله

اما باید توجه نمود که بر طبق  دارند.را گاوهای ممتاز 
 2012)بولیگن و همکاران  مطالعه حاضر و مطالعات قبلی

استفاده از هر دو دامنه افراد  (2012مونترو و همکاران و 
)حداقل و حداکثر ارزش اصلاحی( صحت بیشتر  جامعه

نتایج مطالعه و خطا و اریب کمتری را به همراه دارد. 
اصلاحی  نشان داد که درنظرگرفتن صحت ارزشحاضر 

باشد. در صورت عدا دسترسی بدست آمده نیز مهم می
زش اصلاحی، انتخاب تيادفی یا امکان محاسبه ار
رسد. در واقع افراد حاصل از نظر میجایگزین مناسبی به

-نظر میبهاین دو روش انتخاب، نمونه درستی از جامعه 

های مطلوب ژنهم هتری را از جایگاه ب  2و اطلاعات رسند
مطالعات نشان دادند که  دهند.دست مینامطلوب به هم و

درصد گاوهای ماده از دو کران بالا و پایین  50انتخاب 
-را می درصد اطلاعات همه افراد جامعه 88جامعه، حدود 

  (.2017تواند پوشش دهد )جنگو و همکاران 
استفاده از افراد با بالاترین ارزش اصلاحی کمترین  

صحت و بیشترین میانگین مربعات خطا و اریب در 
همراه داشت. حتی  رزیابی ژنومی جمعیت تأیید را بها

های اصلاحی هم نتوانست استفاده از معیار صحت ارزش
و یا کاهش خطا  مکی در افزایش صحت ارزیابی ژنومیک

های انتخاب در مقایسه با سایر روشروش و اریب این 
افراد با بالاترین ارزش اصلاحی در واقع سهم کند. 

ها مفید جامعه دارند. استفاده از آنهای زیادتری در ژن
تنهایی برای برآورد ارزش اصلاحی ژنومی همه افراد به

افراد نسل بعد زیرا نسل بعد شاید گزینه مناسبی نباشد. 
-توانند حامل ژنها نمیافرادی هستند که لزوماً همه آن

 های برتر باشند.
 

 سپاسگزاری
 ، (CGIL)داامرکز بهبود   (IT)بخش فناوری اطلاعاتاز 

مرکز دسترسی به ابررایانه اجازه برای  دانشگاه گوئلف
. از شوووودسوووازی و آنالیز داده قدردانی میجهت شوووبیه

2 Informative 
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، گوئلف، جهت دسترسی (CDN)شبکه  گاو شیری کانادا 
برخی پارامترهای آمریکای شمالی برای محاسبه  به داده

 گردد.تشکر می سازی جمعیتمورد نیاز جهت شبیه
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Introduction: Adding genotypic and phenotypic information from cows to the reference population 

has the potential to increase the accuracy and decrease selection bias of genomic estimated breeding 

values (GEBV) in dairy cattle populations (Mc-Hugh et al. 2011; Thomasen et al. 2014; Wiggans et 

al. 2010). However, the cost of genotyping limits its use to an informative subset of animals (Boligon 

et al. 2012) and hence looking for an optimal strategy is crucial herein. Now a day, selective 

genotyping strategies (Boligon et al. 2012; Jiménez-Montero et al. 2012) and imputation methods 

(Calus et al. 2014) are some suggestive tools to reduce genotyping costs. Therefore, the aim of this 

study was to assess the effect of inclusion of cow genomic data in the reference population for 

genomic prediction under scenarios encompassing different selection strategies, number of genotyped 

cows and heritability on accuracy and bias of genomic breeding values when compared to the use of 

only bulls in the reference population. 

Material and methods: A dairy cattle population was simulated by mimicking real linkage 

disequilibrium (LD) extent and population structure using QMSim software (Sargolzaei and 

Schenkel, 2009). This population mimicked a 4-pathway dairy cattle selection program with the use 

of artificial insemination (AI) technology, followed by a population with the use of genomic selection 

(GS). Within the GS reference population, pseudo-phenotypes were simulated for bulls and cows by 

calculating different predefined accuracies based on de-regressed EBV of Holstein cattle in Canada. 

That reflected difference between accuracy of EBV from a bull and accuracy of EBV from a cow 

which is based on his daughters’ records and her own and daughters’ records, respectively. 

Parameters of population simulation in this study were based on Dehnavi et al (2018). Two traits with 

a heritability of 0.30 and 0.05 (representing production and functional traits, respectively) were 

simulated independently. The reference population consisted of 5000 top selected bulls plus either 

2500, 5000 or 10000 cows. Cows were selected randomly (R), based on the highest breeding values 

(H), the most accurate breeding values from top distribution tail (AH), two tails of the distribution of 

breeding values (TT), or the most accurate breeding values from two distribution tails (ATT) (Fig 1). 

The simulation was repeated 20 times for each scenario. Genomic predictions were computed using 

snpBLUP method in SNP1101 software (Sargolzaei, 2014). Pearson correlation, mean square error 

(MSE) between true breeding value (TBV) and direct genomic value (DGV), and coefficient 

regression of TBV on DGV were calculated as measurement criteria for accuracy, error and bias of 

genomic predictions, respectively. 

Results and discussion:  The extent of linkage disequilibrium in the simulated AI population showed 

a similar pattern that observed in North American Holstein cattle (Fig 2). The ascertainment bias was 
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introduced according to the minor allele frequency (MAF) distribution observed in North American 

Holstein data (Fig 3). The ATT scenario resulted in higher accuracy of GEBV (Fig 4), lower MSE 

(Fig 5) and bias (Table 1) compared to other scenarios. This scenario led to 0.123 to 0.215 gain in 

accuracy (∆ accuracy) compared to the use of bulls only for traits with heritability equal to 0.30 and 

0.05, respectively (Fig 4). R and TT scenarios followed ATT. Gains in accuracy were 0.117 to 0.204 

and 0.113 to 0.196 for scenarios R and TT, respectively (Fig 4). Regardless of EBV accuracy, 

selecting cows with high breeding values (H, AH) led to the lowest accuracy of GEBV (Fig 4) and 

the highest MSE (Fig 5) and bias (Table 1). Overall the observed gains in accuracy for the two traits 

varied from 0.062 to 0.149 and 0.009 to 0.07 for scenarios AH and H, respectively (Fig 4). An increase 

in the number of cows decreased both MSE (Fig 5) and bias (Table 1). The average regression 

coefficient of TBV on DGV across all scenarios varied from 1.12 for 2500 cows to 1.08 for 10000 

cows for the trait with a heritability of 0.30 (Table 1). These coefficients ranged from 1.16 to 1.14 for 

2500 to 10000 cows for the trait with heritability of 0.05 (Table 1). Similar to these results, using 

Guernsey breed Jenko et al (2017) showed when only half of population was genotyped, genotyping 

cows with phenotypes in extremes was superior up to 8-10 folds in accuracy for yield traits than 

genotyping cows at random or genotyping cows with upper tail phenotypes. Genotyping cows with 

tail phenotypes can cover on average 88% of the difference between the scenario where all the cows 

were genotyped or only half of them were genotyped at random (Jenko et al. 2017). The present study 

showed that sampling cows from the most accurate EBVs on extremes seemed to be more informative 

on all SNPs, both favorite and unfavorite alleles in the population. 

Conclusion:  The inclusion of cows in the reference population increased the accuracy of the genomic 

predictions across all scenarios and decreased bias of them as well. However, sampling cows from 

the most accurate EBVs from two distribution tails seemed to be more useful to precisely and 

accurately predict genomic breeding values of young animals than the other sampling strategies that 

were investigated in this study. 
 

Keywords: Cows selective genotyping, Genomic evaluation, Reference population, Validation 

population. 

 


