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 چکیده

مختلف  هایپذیریصفات با وراثتهدف پژوهش حاضر، بررسی اثر سطوح مختلف خطای شجره بر پیشرفت فنوتیپی و ژنتیکی 

روز گاوها در طی پنج نسل شبیه سازی شد. سناریوهای مختلف شامل اثر  303بود.  برای انجام تحقیق، صفت تولید شیر 

پذیری و خطای شجره )هرکدام در شش سطح( بر پیشرفت فنوتیپی و ژنتیکی صفت، مورد بررسی قرار گرفتند. برای وراثت

استفاده  شد. سطح صفر از خطای شجره، بیشترین پیشرفت    SAS و Rتجزیه داده ها از نرم افزارهای  سازی وانجام شبیه

فنوتیپی و ژنتیکی را نسبت به سایر سطوح نشان داد. با افزایش سطح خطا، پیشرفت فنوتیپی و ژنتیکی صفت کمتر شد. با 

یپی و ژنتیکی بین سطوح افزایش یافت. دامنه پیشرفت فنوت ها از نسل دوم تا پنجم، فاصله بین پیشرفت فنوتیپیافزایش نسل

کیلوگرم شیر رسید. همچنین، دامنه پیشرفت ژنتیکی بین سطوح  130و  00های سوم و پنجم به ترتیب به  بین سطوح در نسل

پذیری وراثت ، اثر سطوح مختلفکیلوگرم شیر رسید. برخلاف خطای شجره 133و   53های سوم و پنجم به ترتیب به در نسل

ه ها، دامنپذیری به صورت خطی بیشتر شد. با افزایش نسلدر همان نسل اول قابل مشاهده بود و متناسب با افزایش وراثت

و  130ها  بین سطوح در نسل اول از که این دامنهپذیری افزایش یافت، به طوریپیشرفت فنوتیپی و ژنتیکی بین سطوح وراثت

اثرات  ،تر شدن شجرهبا عمیقبرابر(. نتایج نشان داد که  2/3و   00/4لوگرم در نسل پنجم رسید )کی  010کیلوگرم به  190

شجره حتی با سطح بالای خطا همچنان ابزار اصلاح نژادی ، با اینحال، شودمیبر پیشرفت ژنتیکی بیشتر  خطای شجرهمخرب 

  باشد.مهمی می
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 مقدمه

طوری که استفاده از به اند،ای برخوردار بودهالعادههای مربوط به صفات مندلی از اهمیت فوقها همیشه برای کشف ژنشجره

افراد . زمانی که (Cheung et al., 2013)شده است  2433ها تا اواخر سال مورد از این ژن 4044شجره موجب شناسایی تقریباً 

برداری قرار گیرد برای مثال، برآورد ای مورد بهرهتواند تا درجهاز طریق شجره باهم خویشاوند هستند این خویشاوندی می

ریزی برای آمیزش . برنامه(Chen and Schaid, 2014)سازی توأم تمام افراد خویشاوند بهبود یابد تواند با مدلهاپلوتایپ می

ه به نحوی که حداکثر تنوع ژنتیکی حفظ و در عین حال حداکثر پیشرفت ژنتیکی حاصل شود یکی از های انتخاب شدبهینه دام

(. صحت ارزیابی ژنتیکی و Akdemir and Sánchez, 2016باشد )اهداف اصلی اصلاح نژاد دام و متخصصان این حوضه می

اند تا به واسطه ارائه و گران در تلاش بودهاصلاحهای گذشته برآوردهای حاصل از آن به قدری اهمیت دارد که همواره در دهه

های ژنتیک کمی در جهت نیل توان گفت تمام پیشرفتهای آماری موجبات افزایش آن را فراهم آورند، طوری که میبسط روش

رامترهای (. هدف آنالیزهای ژنتیک کمی تخمین پاGoddard and Hayes, 2009; Habier et al., 2010به این مهم بوده است )

های اصلاحی است. در اصلاح نژاد، این اطلاعات برای های ژنتیکی و ارزشپذیری، همبستگیژنتیکی مانند اجزای واریانس، وراثت

 Munoz)گیرندهای بعدی مورد استفاده قرار میها، و افراد برای تولید تجاری و بهبود ژنتیکی نسلانتخاب والدین برتر، خانواده

(et al., 2014. بینی نااریب خطی های اصلاحی معمولاً با بهترین پیشبرای صفاتی با توراث پیچیده، ارزش(BLUP)  برآورد

بینی نااریب خطی براساس تئوری شباهت بین خویشاوندان به شوند. بهترین پیشبندی میشوند و جمعیت مورد انتخاب رتبهمی

شوند. متعاقباً زمانی که اطلاعات شجره صحیح باشند برآوردهای بررسی میدلیل عوامل ژنتیکی است، که اغلب از طریق شجره 

علاوه بر اینکه در ارزیابی ژنتیکی به  . اطلاعات شجره(Munoz et al., 2014)آیند بهتری از پارامترهای ژنتیکی به دست می

های آمیزش گله نیز استفاده حداکثری ر برنامهگران هستند از این اطلاعات دشوند و چراغ راه اصلاحعنوان ابزار اصلی محسوب می

باشد و از طرفی خطای شجره صحت (. با توجه به اینکه خطا در شجره رایج می(Akdemir and Sánchez, 2016شود می

 د. نتایجگیردهد، در نتیجه پیشرفت ژنتیکی برنامه اصلاح نژادی تحت تأثیر قرار میتخمین پارامترهای ژنتیکی را کاهش می

های ژنتیکی در خط پدری و تعدادی از مطالعات نیز حاکی از این است که خطا در ثبت شجره به دلیل کاهش صحت ارزیابی

. در انتخاب سنتی مبتنی (Van Vleck, 1970a, 1970b; Banos et al., 2001).دهد می پیشرفت ژنتیکی را کاهش مادری،

 (Munozدهد درصد کاهش می 31تا  1/4اصلاحی، پیشرفت ژنتیکی را ، گزارش شده است که کاهش صحت ارزش BLUPبر 

(et al., 2014. تکی ها متوانند مورد استفاده قرار گیرند. بیشتر استراتژیبرای تصحیح خطاها در شجره، مارکرهای مولکولی می

های تأیید شجره گاوها با استفاده از گروهطور سنتی، به. (Munoz et al., 2014)نتاج هستند -های ژنوتایپینگ والدینبه داده

ی المللی به خوبی مورد استفاده قرار گرفته است ولهای پروتئینی انجام شده است. این سیستم استاندارد بینخونی و چندشکلی

تشخیص  فرضی راتوانند یک پدر های مورد استفاده دقت نسبتاً پایینی دارند و همیشه نمیدارای برخی نواقص است. تعداد جایگاه
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تواند با توجه به والدین گذشته تشخیص داده دهند، حتی اگر آن پدر فرضی یک والد واقعی نباشد. علاوه براین، گروه خونی نمی

های مولکولی با استفاده از مارکرهای میکروساتلایت روش .(Visscher et al., 2002)شود، برای مثال، پس از اینکه پدر بمیرد 

چندین برتری نسبت به تعیین گروه خونی به روش سنتی دارند. هرنوع نمونه از یک فرد )برای مثال، مو، شیر،  DNAمبتنی بر 

تواند غیرتهاجمی گیری میباشد. بنابراین، روش نمونه DNAتواند مورد استفاده قرار گیرد تا زمانی که آن نمونه حاوی بزاق( می

بسیار بیشتر از مارکرهای گروه خونی است،  DNAهای اسپرم باشد. دقت آزمون مونههای بافت ذخیره شده یا ناز نمونهباشد و 

های زیادی داشته باشند و در واقع تعداد نامحدودی از مارکرها موجود هستند. مارکرهای توانند اللمی DNAزیرا مارکرهای 

 Munoz et al., 2014; Visscher) اندیل شدهها تبدالمللی در تأیید هویت دامبه یک سیستم استاندارد بین DNAمبتنی بر 

et al., 2002.) های اندکی در مورد نرخ خطای شجره در منابع علمی وجود دارد. گزارش Pimentel et al. (2023) اعلام کردند

ع شده راجهای ژنتیکی حاوی خطا است و به دلیل چنین خطاهایی، فرضیات در نظر گرفته های مورد استفاده در ارزیابیشجره

تعدادی از محققین گزارش کردند درصد خطای ثبت شده های ارزیابی ژنتیکی غلظ هستند. به خویشاوندی میان افراد در مدل

 ;Munoz et al., 2014) باشددرصد می 22تا  0های گاو شیری بسیار متغیر بوده و از در شجره خط پدری در گله

(Geldermann et al., 1986; Christensen et al., 1982های گاوهای شیری سرتاسر جهان . نرخ خطای شجره در جمعیت

برای درصد را  30نرخ خطای حدود  Christensen et al. (1982). (Banos et al., 2001)درصد برآورد شده است  24بیش از 

در شجره گاوهای شیری درصد را  31نرخ خطای  Geldermann et al. (1986)گاوهای شیری دانمارک گزارش کردند. شجره 

گاو و چهار پدر فرضی  311مارکر میکروساتلایت بر روی  32براساس ژنوتایپینگ  Ron et al. (1996) آلمان گزارش کردند. 

درصد گزارش کردند. نرخ خطای شجره در ایالات متحده که طی چندین  0آنها، نرخ خطای پدرها در گاوهای هلشتاین اسرائیل را 

 Wiggans et al. (2012). (Visscher et al., 2002)درصد برآورد شد  30تا  0ن گروه خونی مشخص شد از دهه پیش با تعیی

درصد گزارش  34تا  4نسبتی از مغایرات کشف شده برای پدران در میان گاوهای ماده ژنوتایپ شده در ایالات متحده را بین 

هایی که دربرگیرنده اطلاعات ژنومی نیستند مورد بررسی قرار بر مدل آیند چنین خطاهایی در مطالعات اولیه با تمرکزپیکردند. 

از اینرو، تصحیح خطای شجره بسیار اهمیت دارد. بنابراین، هدف تحقیق حاضر بررسی  .(Pimentel et al., 2023)گرفته است 

 های مختلف است. پذیریاثر سطوح مختلف خطای شجره و تأثیر آن بر پیشرفت فنوتیپی و ژنتیکی صفات با وراثت

 هامواد و روش

 سازی شبیه -

شبیه سازی استفاده شد، بخش زیادی از برنامه به کمک کدنویسی  انجام جهت Rدر این مطالعه از زبان برنامه نویسی 

انجام شد. مشخصات ژنوم شبیه  BGLRو  hypred ،pedigreeهمچون  Rهای خود برنامه مستقیم و بخشی نیز با کمک بسته

جفت کروموزوم )تعداد کروموزوم اتوزومی گاو( با طول یک  22سازی شده برای افراد به این شکل بود که برای هر دام مفروض 
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)چند  3SNPعدد به طور تصادفی 143جایگاه با توزیع یکنواخت در نظر گرفته شد،  144مورگان، که در هر کروموزوم تعداد 

ها عملکردی درصد جایگاه 34( در نظر گرفته شد) تقریباً 2QTLعدد به عنوان جایگاه عملکردی) 14شکلی تک نوکلئوتیدی( و 

ها از توزیع نرمال استخراج شد. برای شبیه QTLبود، اثرات  K34چیپ  SNPاست(، در واقع اطلاعات حاصله از ژنوم مشابه 

نسل آمیزش تصافی داده شد  3444رأسی در نظر گرفته شد، سپس این جمعیت  3444سازی جمعیت ابتدا یک جمعیت پایه 

 3443در نسل  در نظر گرفته شد(، 1e-7ها برای هر جایگاه برسند )میزان جهت در طی نسل LD1های ژنتیکی به تا جایگاه

ل است اثرات ژنتیکی افراد و ارأس افزایش داده شد، در این جمعیت که همان جمعیت ایده 0444رأس به  3444جمعیت از 

اثرات فنوتیپی آنها جهت مطالعه و مقایسه سناریوهای تعریف شده شبیه سازی شد. جمعیت هر نسل را )غیر همپوشان( بر مبنای 

رأس نتاج شبیه سازی شد، شجره  0444انتخاب و به شکل تصادفی آمیزش داده و  ارزش اصلاحی تخمینی از اطلاعات شجره

صفت مورد ( ذخیره شد. 3443( تا نسل پنج )3443فنوتیپی و ارزش اصلاحی آنها برای مطالعات بعدی از نسل پایه )افراد، ارزش 

کیلوگرم و واریانس  0044است، میانگین تولید در نسل صفر  شیری در گاو روز 140ارزیابی در این شبیه سازی تولید شیر 

سازی شامل جمعیت پایه، یک فرضیات مورد نظر برای انجام شبیه در نظر گرفته شد. در جدول شماره 444444ژنتیکی آن 

سازی طبق پذیری و درصد خطای شجره ارائه شده است. برای انجام شبیهتعداد نسل، جمعیت موجود در هر نسل، مقادیر وراثت

طای شجره با شش درصد همراه با خ 14، و 20، 24، 30، 34، 0با شش سطح  پذیریچهارچوب تعریف شده دو عامل وراثت

حالت برای شبیه سازی در نظر گرفته شد و فرایند  13درصد در نظر گرفته شده که در مجموع  20و  24، 30، 34، 0سطح صفر، 

  بار تکرار شد )برای تصحیح خطای نمونه برداری(. 0سازی هر حالت شبیه

 

 سازی: فرضیات مورد استفاده برای انجام شبیه1جدول 
Table 1. Assumptions used to perform simulation 

 فرضیات

Assumptions 
 تعداد سطح

Number of levels 
 مقادیر

Numbers 

 جمعیت پایه

Base population 
-- 2500 males, 2500 females 

 تعداد نسل

Number of generations 
5 5 

 هاجمعیت در نسل

Population in generations 
-- 5000 observation 

 وراثت پذیری

Heritability 
6 5, 10, 15, 20, 25 and 30% 

 خطای شجره

Pedigree error 
6 0, 10, 15, 20 and 25 % in each generation 

 

                                                           
1 Single Nucleotide Polymorphism 

2 Quantitative Trait Loci  
3 Linkage Disequilibrium 
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 معادلات آماری -

  باشد. برای ارزیابی ژنتیکی به صورت زیر می  BLUP مدل     

 Y=Xb + Zu+ e   :                                                                                                                       3رابطه 

Y  ،ضرایب عوامل ثابت مدل سخ مورد ارزیابی، ماتریس  صادفی،  Zبردار اثرات ثابت،  bمتغیر پا ضرایب عامل ت بردار  uماتریس 

 مانده.بردار عوامل باقی eبینی شده و رزش اصلاحی پیشا

 مدل آماری -

yijk = μ + Hi + Ej + (H ∗ E)ij + eijk :                                                                                         2رابطه   

H)؛ خطای شااجره Ej؛ عرض از مبداHi ؛ میانگین مشاااهدات μ؛ بردار مشاااهدات yijkدر این مدل،  ∗ E)ij وراثت  اثر متقابل

  است. هابردار باقیمانده eijk، و پذیری و خطای شجره

 نتایج و بحث

روز گاو شامل ارزش فنوتیپی و ارزش اصلاحی  140های انجام شده در این بخش برای صفت تولید شیر تجزیه و تحلیل

( و 14/4و  20/4، 24/4، 30/4، 34/4، 40/4پذیری با شش سطح ) تخمینی آن انجام گرفت. سناریوها شامل دو عامل وراثت

نسل پس از آن به  0سازی برای نسل پایه و نیز ( بود. نتایج شبیه20/4و  24/4، 30/4، 34/4، 40/4، 4خطا با شش سطح )

ره وجود نداشت و به پذیری و خطای شجسازی تداخل در دو عامل وراثتتفکیک مورد ارزیابی قرار گرفت. به دلیل نحوه شبیه

همین دلیل اثر متقابل این دو عامل گزارش نشد. نتایج برای هر عامل مورد بررسی، به طور جداگانه در قالب نمودار برای هر دو 

دهد سطوح مختلف خطای شجره چه تأثیری نشان می 3های اصلاحی گزارش شده است. شکل متغیر پیشرفت فنوتیپی و ارزش

، 30/4، 34/4، 40/4،  4تولید شیر خواهد داشت. در این شکل سطوح مختلف خطای شجره به ترتیب )بر پیشرفت فنوتیپی 

ها خطا دهد در صورت عدم وجود خطا در شجره، نسبت به سناریوهایی که در آنباشد، این شکل نشان می( می20/4و  24/4

ه در شود. نکته جالب توجپیشرفت فنوتیپی صفت اضافه می ها بروجود دارد، با وجود برنامه اصلاح نژادی با افزایش تعداد نسل

این شکل آن است که تا نسل دو، اختلاف میانگین بین عملکرد فنوتیپی سناریوهای مختلف خطا مشاهده نشده است، ولی در 

سل طور مثال در ندهد. به تأثیر خود را به صورت افزایشی همگام با افزایش تعداد نسل نشان می نسل سوم به بعد خطای شجره

درصد خطا بیشتر بود، در نسل چهار اختلاف عملکرد  20کیلوگرم شیر از  04سوم اختلاف عملکرد در سناریوی صفر درصد خطا 

 کیلوگرم شیر بوده است. 314کیلوگرم شیر و در نسل پنجم این اختلاف )دامنه عملکرد بین سناریوهای مختلف( برابر با  334

ها، نمایش داده ش اصلاحی تخمینی در سناریوهای مختلف به منظور بررسی خطای شجره در طی نسلمیانگین ارز 2در شکل 

با  داریطور که در این شکل مشخص است پیشرفت ژنتیکی در سناریوهای مختلف تا نسل دوم اختلاف معنیشده است. همان

شود، اختلاف در ها بیشتر مشخص میدر ارزیابیهمدیگر ندارند، ولی از نسل سوم به بعد که عمق شجره بیشتر و اهمیت آن 
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در  شود. در نسل سوم دامنه پیشرفت ژنتیکیدار میمیزان پیشرفت ژنتیکی بین سناریوها بیشتر شده و از جهت آماری نیز معنی

باشد یکیلوگرم شیر م 310کیلوگرم و در نسل پنجم  340کیلوگرم شیر، در نسل چهارم این عدد  10سناریوهای مختلف خطا 

 دهد.و روند خطی را نشان می

 

 

 هامقایسه سطوح مختلف خطا بر پیشرفت فنوتیپی بین نسل. 1شکل 
Figure 1. Comparison of different levels of error on phenotypic gain between generations 

 

 
 ها: مقایسه سطوح خطا بر پیشرفت ژنتیکی بین نسل2شکل 

Figure 2. Comparison of levels of error on genetic gain between generations 

 

نمایش داده شده است. در این شکل،  1های مختلف در شکل پذیری صفت بر پیشرفت فنوتیپی طی نسلاثر سطوح مختلف وراثت

. دهدهای مختلف را نشان میها و محور عمودی میزان پیشرفت فنوتیپی مشاهده شده در نسلمحور افقی بیانگر تعداد نسل

های مختلف نمایش داده شده است. چنانچه نمودار را به تفکیک نسل بررسی کنیم پذیری با استفاده از رنگسطوح مختلف وراثت

و  20/4، 24/4، 30/4، 34/4، 40/4های در نظر گرفته شده ) پذیریتوان دریافت که در نسل صفر بین سطوح مختلف وراثتمی
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ک تا شود. در نسل یدلیل عدم انتخاب در جمعیت آن نسل، تفاوت قابل توجهی در میزان پیشرفت فنوتیپی دیده نمی ( به14/4

ها رفته شود. طوری که با افزایش نسلها بر میزان پیشرفت فنوتیپی افزوده میپذیریپنج با انجام انتخاب متناسب با میزان وراثت

ا و دامنه هپذیری بیشتر قابل لمس بوده و در نتیجه اختلاف میانگینمختلف وراثترفته پیشرفت فنوتیپی حاصله در سطوح 

شود. این موضوع حاکی از اهمیت اطلاعات خویشاوندی در افزایش صجت پذیری بیشتر میپیشرفت ژنتیکی در سطوح وراثت

کیلوگرم شیر  304سناریوها برابر با  های اصلاح نژادی است. در نسل اول انتخاب دامنه عملکرد بینمحاسبات آماری برنامه

کیلوگرم بیشتر از سناریویی است که  304درصد است  14پذیری باشد )یعنی میانگین تولید شیر در سناریویی که وراثتمی

کیلوگرم شیر یعنی  334برابر با  0درصد بوده است(، حال آنکه دامنه تولید شیر در سناریوهای مختلف نسل  0پذیری وراثت

 باشد. برابر می 43/4

 

 
 پذیری بر پیشرفت فنوتیپی: اثر سطوح مختلف وراثت3شکل 

Figure 3. Effect of different levels of heritability on phenotypic gain 

سازی در بر پیشرفت ژنتیکی با شبیه 14/4و  20/4، 24/4، 30/4، 34/4، 40/4پذیری اثر سطوح مختلف وراثت 4در شکل      

ی ژنتیک های اصلاح نژادی، پیشرفترفت از نسل اول با اعمال برنامهطور که انتظار میطی پنج نسل را نمایش داده است. همان

شود، صحت ها که خود باعث افزایش عمق شجره میها روند افزایشی خود را نشان داد. با افزایش نسلحاصل شده و در طی نسل

تر یابد، در پی آن اختلاف عملکرد سطوح وراثت پذیری بیشعت پیشرفت ژنتیکی نیز افزایش میها بیشتر و در نتیجه سرارزیابی

درصد  14کیلوگرم شیر بود )بیشترین عملکرد در سناریوی با 324شده است. دامنه پیشرفت ژنتیکی در نسل اول معادل 

کیلوگرم شیر )  334نسل پنجم این عدد معادل پذیری مشاهده شد(، در درصد وراثت 0پذیری و کمترین در سناریوی با وراثت

بسیار حائز اهمیت است و اهمیت آن با های اصلاحی اطلاعات صحیح شجره در موفقیت برنامه برابر بیشتر از نسل اول( بود. 2/1

در ، ثبت پبرای ارزیابی ژنتیکی ملی گاوهای شیری افزایش یافته است. خطای شجره در مدل دام، برای مثال "مدل دام"معرفی 
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تواند با کم کردن ویژه در تعیین پدر، میگذارد. خطاها بهآن گاو و تمام خویشاوندان آن اثر می PTAاشتباه برای یک گاو، بر 

برای  Visscher et al. (2002). (Visscher et al., 2002)گاوهای نر و ماده، سرعت پیشرفت ژنتیکی را کم کند  PTAصحت 

پدر فرضی  23نمونه مو( و  444نمونه شیر و  330)  نمونه 030های شیری انگلستان در جمعیت گلهبرآورد خطای ثبت شجره 

های مو های اسپرم( را ژنوتایپ کرده و مورد بررسی قرار دادند. طبق نتایج مطالعه ایشان، نرخ خطای شجره در نمونه)از نمونه

 .Visscher et alدرصدی در ثبت شجره برآورد شد.  34طور کل، خطای درصد، و به 3/31های شیر درصد و در نمونه 0/0

ی گاوها اصلاح بینی ارزشاعلام داشتند این سطح از خطاهای شجره تأثیر نسبتاً بزرگی بر بازده آزمون نتاج و دقت پیش (2002)

اسخ به انتخاب برای صفات مختلف گزارش کردند با این میزان از نرخ خطای شجره، پ Visscher et al. (2002)خواهد داشت. 

 یابد. درصد کاهش می 1تا  2تقریباً 

 
 پذیری بر پیشرفت ژنتیکی: اثر سطوح مختلف وراثت4شکل 

Figure 4. Effect of different levels of heritability on genetic gain 

 

     Visscher et al. (2002)  ،اعلام کردند در سناریوی آزمون نتاج، کاهش پاسخ به انتخاب به دلیل خطاهای تصادفی شجره

پذیری و بنابراین، قابلیت اطمینان است و اعلام داشتند که این موضوع زمانی قابل درک است که تنها تابعی از کاهش وراثت

 بینیپذیری و صحت پیشبا بررسی اثر خطای شجره بر وراثت Naderi and Latifi (2023)های بزرگی از نتاج بررسی شوند. گروه

پذیری ای گزارش کردند با معرفی سطوح مختلف نقص شجره به شجره کامل، مقدار وراثتاصلاحی در صفات آستانه ارزش

 24/4و  34/4، 40/4های پذیریبرای وراثت Naderi and Latifi (2023)یابد. اصلاحی کاهش می همچنین میانگین ارزش

گزارش کردند. همچنین ایشان کمترین مقدار  33/4و  404/4، 430/4پذیری به دست آمده را به ترتیب کمترین مقدار وراثت

درصد(،  34درصد و مادری  34)نقص شجره پدری  142/4را به ترتیب  24/4و  34/4، 40/4پذیری صحت ارزیابی برای وراثت

 درصد( گزارش  34درصد و مادری  0)نقص شجره پدری  402/4درصد( و  34ری درصد و ماد 24)نقص شجره پدری  101/4
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های ژنتیکی و اثر ای، اثر خطای شجره بر روی نتایج ارزیابیمرحله-با استفاده از مدل تک Pimentel et al. (2023)کردند. 

های ژنتیکی با مدل دام مطالعه ایشان، ارزیابی، بررسی کردند. در 4روبینی پیشچنین اثراتی را روی نتایج مطالعات ارزیابی با پیش

یا  34، 0ای تحت سناریوهایی با استفاده از شجره صحیح یا شجره حاوی مرحله-)یعنی بدون اطلاعات ژنومیک( و مدل دام تک

ه یپ نشدهای ژنوتادرصد از رکوردهای اشتباه انجام شدند. رکوردهای اشتباه با تخصیص تصادفی پدرهای اشتباه به ماده 24

های بین افزایش نرخ خطاهای شجره منجر به کاهش همبستگیگزارش کردند  Pimentel et al. (2023)سازی شدند. شبیه

ها شد. خطاهای شجره در واقع به عنوان تبادل بینیتر پیشهای اصلاحی حقیقی و برآورد شده و انحراف استاندارد پایینارزش

شود دختران گاوهای نر نسبت به آنچه که در واقعیت هستند بسیار کنند، سبب میل میتصادفی دختران میان گاوهای نر عم

نتاج )گاوهای  ها دارایافتد که دامشود. البته این تنها زمانی اتفاق مینظر برسند بنابراین موجب تنوع کمتر میشبیه به همدیگر به

بینی پیشرو اعلام کردند کاهش در خصوص سناریوی ارزیابی پیش Pimentel et al. (2023)نر آزمون نتاج( هستند. همچنین 

در  تواند به مسأله رایج تورمهای اولیه شد. این پدیده میبینیهای دارای نتاج سبب تورم آشکار پیشبیشتر در تنوع برای دام

اسایی اشتباه پدر بر روی پیشرفت تأثیر شن Geldermann et al. (1986)های اولیه مطالعات اعتبار نسبت داده شود. بینیپیش

اشتباه  تواند مشابه با نسبتی از نتاج باشد که بهژنتیکی را مورد بررسی قرار دادند و نتیجه گرفتند که کاهش پاسخ به انتخاب می

  Israel and Wellerدرصد کاهش در پیشرفت ژنتیکی(.  0درصد نرخ شناسایی اشتباه برابر با  0شوند )یعنی شناسایی می

درصد خطای پدری  34سازی تصادفی با جمعیت بزرگ گاوهای شیری تحت انتخاب، برای بررسی اثر یک مطالعه شبیه (2000)

 Israelدرصد کاهش یافت. 4تا  1ساله اجرا کردند. طبق برآورد آنها، نرخ سالانه پاسخ،  24طی یک دوره  ،بر روی پیشرفت ژنتیکی

and Weller  (2000) چنین خطای شجره همشرفت ژنتیکی برآورد شده کمتر از پیشرفت ژنتیکی واقعی است. دریافتند که پی

رخ های ژنتیکی جمعیت مانند نتواند ویژگیدهد و این، به نوبت، میبرآورد پارامترهای ژنتیکی در جمعیت را تحت تأثیر قرار می

شوند ها در جمعیت بیشتر میپذیریشد، وراثتهمخونی را تغییر دهد. اگر خطای شجره کمتر شود یا کلاً وجود نداشته با

(Grundy et al., 1994) .ها بالا هستند، پذیریگونه روش انتخاب برای مدیریت نرخ همخونی، زمانی که وراثتدر نبود هیچ

مسأله با  زیرا اعتماد کمتری به اطلاعات خویشاوندان نزدیک به هم وجود دارد. در حالی که اینهای همخونی کمتر هستند نرخ

های بالاتر خطاهای شجره این پتانسیل را دارند تا سبب افت بیشتر تنوع ژنتیکی شود، زیرا نرخخود خطاهای شجره جبران می

های پرورش گوسفند یکی از مسائل کلیدی است که مشکل شناسایی والدین درست در سیستم .(Grundy et al., 1994)شوند 

پدری برای شناسایی -های آمیزش تک. اتکا بر گروه(Kaseja et al., 2022)دهد را کاهش می های بهبود ژنتیکیبازده برنامه

تواند منجر به خطاهایی در شجره شود و اگر شجره بررسی نشود موجب انتخاب ناصحیح کاندیداها برای پرورش پدرها هنوز می

ای هها و نژادها به دلیل محدودیتشوند برخی گونهمیطور وسیعی استفاده پدری به-های آمیزش تکشود. اگرچه استراتژیمی

                                                           
4 Forward prediction 
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پدری -های آمیزش چندشوند خطاهای شجره به راحتی اتفاق بیفتند، هنوز از استراتژیای که اغلب سبب میمدیریتی و محاسبه

تواند در شجره می خطا. (Kaseja et al., 2022)های رنگی برای شناسایی پدر( کنند )یعنی با اعتماد بر کرایوناستفاده می

های تلقیح مصنوعی در برچسب زدن به اسپرم اشتباهات رخداده توسط شرکت یا شرکت -3دلایل متعدد داشته باشد از جمله: 

تلقیح مصنوعی جدید گاوها که به تلقیح  -1کنند، های اسپرم را اشتباه ثبت میمتخصصان تلقیح مصنوعی که پایوت -2گاوها، 

گاوهای نر به اشتباه برای رکورد تلقیح مصنوعی  0کتاب گلهخطا در زمانی که شماره یا نام  -4شود. داده میمصنوعی قبلی ارجاع 

 از شود قبلاًشود که تصور میای میگیری طبیعی منجر به آبستنی گاوهای مادهاستفاده از گاوهای نر با جفت -0شود، ثبت می

هایی شود، در برنامهدر شناسایی پدر زمانی که یک گاو به گله شیری وارد می اشتباه -3اند، طریق تلقیح مصنوعی آبستن شده

ها تعویض گوساله -1آید، و که اطلاعات شجره در مورد گاوهایی که رکورد شیر دارند از طریق برنامه رکوردگیری شیر به دست می

با استفاده از یک سیستم رکوردگیری خوب و  تواندبرخی از این دلایل خطا می. (Visscher et al., 2002)در زمان تولد 

جلوگیری شوند. برای مثال، زمانی که رکوردهای تلقیح مصنوعی و رکوردگیری شیر )شامل  های تأیید در تلقیح مصنوعیبرنامه

 3 و 0و  1یابد، از خطاهای موارد شوند و یک شناسه به هر گاو اختصاص میتاریخ زایش( در کل طول عمر به هم لینک می

ور طهای تلقیح مصنوعی به حداقل برسد. بههای کنترل کیفیت در شرکتتواند با بررسیمی 2و  3تواند جلوگیری شود. دلایل می

ای که در آن شود. بنابراین، با مطالعهسبب افزایش خطای برابر در شناسایی پدرها و مادرها می 1جالب توجهی، تنها مورد 

شوند باید مشخص شود آیا خطاها به دلیل رکوردگیری ضعیف هستند یا به دلیل گیری هر سه نمونهگوساله/گاو و والدین فرضی، 

با دسترسی به ژنوتایپینگ، تصحیح خطای شجره اکنون ممکن است و برای  .(Visscher et al., 2002)ها اندازه بزرگ گله

شتر مناسب است. به هرحال، به دلیل هزینه بالا، برخی کنند بیپدری استفاده می-های آمیزش چندهایی که از گروهاستراتژی

یرند. طور کامل مورد تأیید قرار بگتوانند بهها نمیپذیر نیست، به این معنی که تمام شجرهها امکاناوقات تعیین ژنوتیپ تمام دام

ستفاده از دهند. ایر قرار میهای ژنتیکی را تحت تأثبینیهای ناقص یا ناصحیح، نرخ پیشرفت ژنتیکی و نیز صحت پیششجره

تواند در کاهش خطاها، افزایش صحت و های شجره کامل یا ناکامل میاطلاعات ژنومی اصلی نسبتی از جمعیت متوالی با داده

تعیین ژنوتیپ تمام گاوهای نر و ماده در یک  .(Kaseja et al., 2022)سرعت بخشیدن بر پیشرفت ژنتیکی سودمند باشد 

یپ سازد. بعلاوه، ژنوتجمعیت، تشخیص و تصحیح خطاهای شجره را به محض اینکه تمام پدرهای فرضی ژنوتایپ شوند ممکن می

رد، رار گیتواند برای شناسایی مثبت در هر مرحله از تولد، در طول زندگی در گله، و در زمان کشتار مورد استفاده قیک گاو می

ه هرحال، باشد. ببر و مستعد خطای گاوهای شیری از طریق پلاک زنی به گوش تواند جایگزینی برای ردیابی هزینهبنابراین، می

اطلاعات ژنوتیپی یک گاو باید همراه با آن گاو باقی بمانند، برای مثال، در مورد گاوهایی که به دامداری دیگری انتقال داده 
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های گوش، اهمیت خواهند داشت های الکترونیکی سوراخ کننده گوش یا پلاکای پلاک زنی، مانند دستگاههشوند، سیستممی

(Visscher et al., 2002). 

 گیری نتیجه

سازی اثر سطوح مختلف خطای شجره بر پیشرفت فنوتیپی نشان داد که اثر سطوح خطا از نسل دوم به بعد با نتایج شبیه

باشد. نتایج حاصل از تحلیل ارزش اصلاحی نیز نتایج مشابهی را نشان داد. بررسی شجره قابل مشاهده میافزایش عمق و اطلاعات 

وهای ها نشان داد پیشرفت ژنتیکی در سناریبینی شده در طی نسلاثر سطوح مختلف خطای شجره بر میانگین ارزش اصلاحی پیش

ا هولی از نسل سوم به بعد که عمق شجره بیشتر و اهمیت آن در ارزیابیداری با همدیگر ندارند، مختلف تا نسل دوم اختلاف معنی

طوح مختلف ، اثر سشود. برخلاف خطای شجرهشود، اختلاف در میزان پیشرفت ژنتیکی بین سناریوها بیشتر میبیشتر مشخص می

ذیری به صورت پاسب با افزایش وراثتپذیری بر پیشرفت فنوتیپی و ژنتیکی در همان نسل اول انتخاب نشان داده شد، و متنوراثت

شجره  تر شدنبا عمیق خطای شجرهخطی پیشرفت بیشتری در هر نسل نشان داده شد. نتایج این پژوهش حاکی از این است که 

 بهتر است برای. باشدشجره حتی با سطح بالای خطا همچنان ابزار اصلاح نژادی مهمی می .شودشتر مانع پیشرفت ژنتیکی مییب

با توجه به اهمیت شجره و اجتناب ناپذیر بودن خطا در . های ژنتیک مولکولی ارائه شده استفاده شودهش اثرات خطا از روشکا

به دلیل اهمیت چند برابری پدران در ژنتیک آینده . های کم هزینه جهت کاهش خطا در آن باشیمآن بهتر است به دنبال روش

 ی بررسی شود.دقت بیشتر گله بهتر است خطای آنها با
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