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 بيبى هسئلِ     

 يیپطٍتئ هٌبثغ ثِ بظیً فیافعا هَخت تیخوؼ ضٍظافعٍى ضقس

 یهؿئلِ اخطا يیهطؽ قسُ اؾت. ا گَقتػُیٍ ثِ ٍ یَاًیح

ٍظى ثسى، ؾطػت ضقس ٍ  فیافعا یثطا یانلاح ًػاز یّب ثطًبهِ

 ,Leahy)ضا هَخت قسُ اؾت  ییغصا لیتجس تیمبّف ضط

ثبػثیاِ یتغصهسیطیتثْجَز ٍغًتینییّب كطفتیپ. (2007

گَقتییّب خَخِزضذَضاك ثبظزّی ٍضقسؾطػتافعایف

ّفت14ِهستزض1950ؾبلزضگَقتییّب خَخِ .اؾتقسُ

 ,.Havenstein, et al) سًسیضؾ یهثبظاضثِاضائِ ٍظىثِ

یّب ثطًبهِ ٍغًتینیّبی پیكطفت لیزل ثِ(، اهب اهطٍظُ 1994

 2 ظًسٍُظىثِضؾیسىثطایًیبظ هَضزظهبى هٌبؾت،هسیطیتی

 اؾتضؾیسُضٍظ37ثِگَقتییّب خَخِزضمیلَگطم

(Shariatmadari, 2012 )ٍ 73ضٍظاًٍِظىافعایفهیبًگیي

(. زض Leeson, 2007) ًیؿتاًتظبضاظزٍض  ّب خَخِایي زضگطم

ضقسؾطػتافعایفّسف ثب مِتدبضی انلاحییّب ثطًبهِ

 گَقتی یّب يیلا یاقتهبز نفبتضٍیثطاًتربةهساٍمعَض ثِ

تجسیلضطیتثْجَز ٍپطٍضـزٍضُقسىمَتبّتطقَز، یاًدبم ه

ثِتَخِثبغًتینیپیكطفتایي الجتِهس ًظط قطاض زاضز.  غصایی

قبثل تَخِ  یٌِّعنطف ثب( 0/ 35) ثسىٍظىهتَؾظ یطیپص ٍضاثت

 ّوطاُثعضهیّب تیخوؼزض ،ضقس نفبتضمَضزگیطی یثطا

 ثب گَقتی،عیَضثبلایضقسؾطػتزلیلثِعطفیاؾت. اظ ثَزُ

هكنلاتثطٍظ ٍ( Rauw, et al., 1998) یوٌیپبؾد ا مبّف

. نیا هَاخِ ثَزُ گصقتِ زِّچٌسزضآؾیتخولِاظهتبثَلینی

اثطزضگَقتیّبی خَخِزضؾطیغػضلاًیضقسّوچٌیي

ضقس ٍگَقتتَلیسثیيتؼبزلػسمثبػث غًتینیاًتربة

 اؾتقسُاؾنلتغیطعجیؼیتَؾؼِزضًتیدٍِاؾنلتی

(Oviedo-Rondon, et al., 2006زضك مٌتطل غًت .)ینی 

 يیتط اظ هْن ینی ّب پطًسُ ینیغًت ظطفیت ییقٌبؾبنفبت ضقس ٍ 

ضا  هَضَع يیثَزُ مِ ا َضیزض پطٍضـ ع یاّساف انلاح ًػاز

 اًتربةضٍـاگطچِ اًتربة گٌدبًس. یّب زض ثطًبهِ تَاى یه

 ٍضقسؾطػتتَخْیقبثلعَض ثِگَقتییّب خَخِزضهطؾَم

ایي ثب اؾت،زازُافعایفگصقتِزِّ چٌسزضضاگَقتتَلیس

نفبت ٍتَلیسینفبتثیيهٌفیّوجؿتگیزلیلثٍِخَز

خسیسی ّبی چبلفثبعیَضًػازانلاحهترههیيقبیؿتگی،

1 مول ثِ اًتربةحبل حبضط،  زض. ّؿتٌسهَاخِ
QTL ،ّب

نفبتثطهؤثطغًَهیًَاحی ّوچٌیي ٍ ینیغًت یًكبًگطّب

تَلیسینفبتّوعهبىثْجَزثطاییغًَه یّب یبثیٍ اضظ تَلیسی

 قطاضهسًظطضاّنبض لی ػٌَاى ثِ تَاًس یهقبیؿتگینفبت ٍ

نفت235ثطایموینفتخبیگب5196ُاظثیفتبمٌَى. طزیگ

ثجت (Chicken QTLdb)عیَضغًَهیّبی زازُپبیگبُزض

ضیعیًكبًگطّباظاؾتفبزُثبّبQTLایياغلت. اؾت گطزیسُ
ضیعًكبًگطهحسٍزتؼسازلیزلثِ. اًس قسُ ییقٌبؾب هبَّاض2ُ

20تب10فبنلِزضّودَاضًكبًگطزٍغًَم،ؾغحزضّبُ  هبَّاض

ثطقسُ ِیتْیّب ًقكِلصا ٍزاضًسقطاضّوسیگطیهَضگبًیؾبًت

ثِ ًٍجَزُثطذَضزاض ثبلاییبثًقكِقسضتاظًكبًگطّب،ایياؾبؼ

خبیگبُ قیزقهحل يییتؼثطای( fine mapping) قیزقییبث ًقكِ

 یّب تطاقِ ِیزض تْ طیاذ یّب كطفتیاؾت. ثب پ بظیً قسُیقٌبؾبی

SNP 
ثِّب یسیًَملئَتتلزضچٌسقنلیاظاؾتفبزُ ٍعیَض3

ٍضَحثبیبثیًقكِ ٍغًَمتط مبهلپَقفاهنبىًكبًگط، ػٌَاى

یبهبَّاضُ،ضیعًكبًگطّبی قجیلاظپیكیيّبی ضٍـثبمِثبلاتط

 .گطزیسطیپص اهنبىًجَز،هقسٍضثیَلَغینیًكبًگطّبیؾبیط

ًَاحی ٍّب QTLیبثی هنبى نحتثْجَز ،ّبSNPاظ  اؾتفبزُ

ضایغًَه هغبلؼبت ثْجَز ٍاقغ زض ٍ تَلیسینفبتثطهؤثطغًَهی

اًدبمتهبزفیخَاهغزضتَاى هیضا غًَم هغبلؼبت .زاقتپیزض

 F2 خبهؼِیلعطاحی مِاؾتزازًُكبىّب پػٍّفاهبزاز

تهبزفیخبهؼِیلثبهقبیؿِزضغًَهییّب پَیفاًدبمهٌظَض ثِ

یبثیًقكِزقتافعایف ٍ 4اقتجبُمكف ًطخمبّفثبػث

 (. Ledur, et al., 2009) گطزز هی

 

 حل راُ ارائِ   

 هْن ػَاهل اظ ّب ینی زام تؼییي غًَتیپ ّعیٌِ ضاؾتب ایي زض

 خْت. آیس هی قوبض ثِ عیَض ٍ زام ًػاز انلاح زض مٌٌسُهحسٍز

                                           
1
 Quantitative Trait Loci 

2
 Microsatellite 

3
 Single Nucleotide Polymorphism 

4
 False Discovery Rate 10



 
 یفافعا ایٌنِ ثِ تَخِ ثب ّب، حیَاًبت ٍ زام غًَهی ّبی اضظیبثی

 زض هَخَز ًكبًگط)تؼساز  ًكبًگط 45000 اظ ثیف ثِ ًكبًگطّبتؼساز 

 اضیجی یب نحت ثط اًسمی تأثیط تٌْب ،(هتَؾظ تطامن ثب ّبی تطاقِ

 ثبظثیٌی، یيلصا زض ا ،(Weller, 2016) زاقت ذَاّس ّب اضظیبثی

 MAF هرتلف ؾغَحًكبًگط ٍ  یاًتربث یّب گطٍُ تبثیط
 م5ِ

 ثبلاتط اثط زاضای ٍ تط هْن ّبیSNP غطثبلگطی ٍ خساؾبظی ثطای

 ّبSNP ایي ثطزى مبض ثِ هی تَاًس یل ضاّنبض مبضآهس ثبقس ٍ

 ّبی تَالی مسام ایٌنِ ثطضؾی خْت غًَهی ّبی اضظیبثی اًدبم ثطای

 ٌّگبم زض اضظیبثی نحت ثِ ًعزیل یب ٍ ثطاثط نحتی ًكبًگطی

هَضَػی  مٌٌس، هی ثطآٍضز ًكبًگطّبی هَخَز توبم مبضگیطی ثِ

 ,.Liu, et al) گطفت قطاض ثحث اؾت مِ زض ایي هقبلِ هَضز

2020; Abdollahi, et al., 2014  .) 

 

 هٌببع بررسي    

 در هطبلعبت شًَم تيجوع سبختبرًقص 

غًَهیهغبلؼِیلًتبیحتَاًس هیذَیكبًٍسی ٍخوؼیتیؾبذتبض

هغبلؼبتگًَِ يیاقسضتمبّف ؾجت ًٍوبیسهَاخِهكنلثبضا

6مبشةهثجتًتبیحافعایف ٍ
هتؼسزیّبی ضٍـ. قَزآظهَىزض 

ذَیكبًٍسیاثطاتگطفتيًظطزضثبغًَهییّب زازُآًبلیعخْت

تحلیلضٍـمِاؾتگطزیسُاضائِخوؼیتؾبذتبضتهحیح ٍ

 یذغ تیمٌٌسُ ًباض یٌیث فیپ يیثْتط ،(PCA) انلییّب هؤلفِ

 قسُ غیمبضآهس تؿط یجیهسل تطم ،(GBLUPی )غًَه

(EMMAX 
CMLMی )ظثبى قطع یهسل ؾبظ ،(7

هسل  ،(8

 ECMLM) قسُ یهرتلظ فكطزُ غٌ یذغ
 عیٍ آًبل( 9

MDSثٌسی چٌس ثؼسی ) هقیبؼ
ّب  ضٍـ يیا يیتط اظ هْن( 10

 MDSچٌسثؼسیؾٌدفآظهَىگطفتيًظطزض. ثبقٌس یه

ٍخوؼیتییثٌسِ یلازازىقطاضًظط هسزض ضٍـيیتط حیضا

 گطزز، یهمبشةهثجتًتبیحمبّفثبػثمِاؾتذَیكبًٍسی

آظهَىایياًدبمثباؾتزازًُكبىهتؼسزتحقیقبت مِ یا گًَِ ثِ

. طًسیگ یه قطاضملاؾتطیلزضّوسیگطثبذبًَازُیلافطاز

                                           
5
 Minor allele frequency 

6
 False positive 

7
 Efficient Mixed-Model Association Expedited 

8
 Conditional Masked Language Modeling 

9
 Enriched Compressed Mixed Linear Model 

10
 Multi-Dimensional Scaling 

تَظیغاؾتفبزُ هَضزیّب زازُمِاؾتآىًیبظهٌسPCAضٍـ 

 مبّف ثPCAِ اظ اؾتفبزُ. ثبقٌسزاقتِیا چٌسخولًِطهبل

 آًبلیع زض هَخَز حیَاًبت تؼساز ثَزى تط من یؼٌی "n≪p" هكنل

 ,Calus) مٌس هی مول غًَهی ثیٌی پیف زض ّب، غًَتیپ تؼساز اظ

et al., 2014 .)یّب هسلمِاؾتزازًُكبىهتؼسزهغبلؼبت

ذَیكبًٍسی ضٍاثظ ٍخوؼیتیؾبذتبضاثطاتتهحیحثبهرتلظ

 ,.Sharma, et al)گطزز یهمبشةهثجتًتبیحمبّفثبػث

2015; Kang, et al., 2010 .)هرتلظهسلGBLUP نیی

ایيثطفطو  GBLUP آهبضیضٍـزض. اؾتّب ضٍـایياظ

ملیِ ٍاؾتًبهحسٍزغًتینیهسلتبثغنفت تغییطاتمِاؾت

. هؤثطًسًظط هَضز نفتضٍیثطًَملئَتیسیتلیّب یچٌسقنل

هبتطیؽیخب ثِغًَهیذَیكبًٍسیهبتطیؽاظضٍـایي زض

 ,.Villanueva, et al) قَز یهاؾتفبزُیا قدطُذَیكبًٍسی

2005; Hayes, et al., 2009.) ًهرتلف خَاهغزضهؼوَلا

ٍ  قَز ًویثجتاػتوبزیقبثل ٍ مبهلقدطُاًؿبًییبحیَاًی

آىزازىقطاض ٍغًَهی ذَیكبًٍسیضٍاثظهبتطیؽهحبؾجِ

ّبی ضٍـهؤثطتطیياظآهبضیهسلزضتهبزفیاثطیلػٌَاى ثِ

 ,Price)اؾتذَیكبًٍسیضٍاثظ ٍخوؼیتی ؾبذتبضاثطتهحیح

et al., 2010; Zhang, et al., 2010.) آهبضیضٍـزض

CMLM ِاؾبؼثطذَیكبًٍسیهبتطیؽیثٌس ذَقِثطهجتٌی م 

UPGMAضٍـ
 هتطامنذَقِ sزاذلفطز nتؼساز اؾت،11

زضغًیتكبثِزلیلثِذبًَازُیل افطازتطتیتثسیيٍ  سُیگطز

اؾتزازًُكبىهغبلؼبت .قًَس یه زازُقطاضذَقِیلزضٍى

هسلیّب ضٍـاظثْتطضامبشةمكفًطخضٍـ، ایيمِ

. زض (Zhang, et al., 2010) مٌس هیمٌتطلاؾتبًساضزهرتلظ

قسضت MLMهطؾَمضٍـثًِؿجتCMLMضٍـٍاقغ 

یلزضفطز ّطچٌبًچِ حبلتایيزض. ثركس یهثْجَزضاآهبضی

MLMضٍـهؼبزلضٍـ  يیا ،گیطزقطاض( s = n) گطٍُ

 = s) گیطًسقطاض گطٍُیلزضافطازّوِچٌبًچِ ٍثَزذَاّس

 ,.Zhang, et al) ثبقس یه GLMهؼبزلضٍـایي(، 1

ًطخیلتجبضّبتوبمثطای UPMGAضٍـزض(. 2010

 ٍقَز یهفطو ظهبىعَلزض( هَلنَلی)ؾبػت ثبثتتنبهلی

                                           11
 Unweighted Pair-Group Method using an 

Arithmetic Avereage 

11



 

گطٍُزٍثیيغًتینیفبنلًِهفّب قبذِعَلتطتیتثسیي

مٍِاحسیزٍضٍـایيزض. اؾتؾبزُ ضٍـایيفْن. ثبقٌس یه

 ضاذَقِیلاؾتموتطیيفبنلِهبتطیؽزضّب آىهیبىفبنلِ

ذَقِایياظٍاحسّبؾبیطفبنلِآًگبُ. زٌّس یهتكنیل

ذَقِایياػضبء اظیلّط ٍّب آىثیيفبنلِهیبًگیينَضت ثِ

ذَقِاظضافبنلِتطیي منمٍِاحسیؾپؽ ٍآیس هیثِ زؾت

ضًٍسایي. گطزز یهیثٌس ذَقِقجلیذَقِ ثبّوطاُزاضزحبنلِ

ثِ  ثطایضٍـایيزض. بثسی یهازاهٍِاحسّبتوبمیثٌس ذَقِتب

تَاى یهحبنلِزضذتضٍیثطگطٍُزٍفبنلِآٍضزىزؾت

خوغثبّناًس ؾبذتِ هتهلّنثِضاّب آىمِییّب قبذِعَل

 Enhanced Compressionضٍـ(. Weir, 1996) ًوَز

MLM ِضٍـیبفتِثؿظم CMLM،لِیٍؾ ثِاؾتLi ٍ 

اظتَاًس یهمبضثطضٍـایيزض .گطزیسهؼطفی (2014) ّونبضاى

هبتطیؽیثٌس هٌظَض ذَقِ ثِثیكتطییثٌس ذَقِیّب تنیالگَض

 .ًوبیساؾتفبزُذَیكبًٍسی

 

 شًَهي ّبي ارزیببي در لاضِ ٍ رضذ صفبت اّويت 

 یگَقت یّب هطؽ زض هْن بضیثؿ نفبت خع لاقِ ٍ ضقس نفبت

 هطه اظ ثؼس تَاًس یه فقظ لاقِ نفبت حبل، يیثبا. اؾت

 یاثعاض ػٌَاى ثِ اؾت هوني یغًَه اًتربة. قَز یطیگ اًساظُ

 ظیبزی حس تب ،یانلاح یّب اضظـ قیزق یٌیث فیپ یثطا قسضتوٌس

 ثْجَز ضا هطؽ زض لاقِ ٍ ضقس هرتلف نفبت یثطا اًتربة زقت

 (.Liu, et al., 2014) ثركس

تطمیجبت ٍضقسنفبتغًَهیپَیفهٌظَض ثِمِتحقیقیزض

ؾطػتثبًػاززٍتلاقی اظحبنلF2ًؿلاظگطفتاًدبملاقِ

چیيثَهیضقسمٌسًػازیل ٍ( مبةاظیاِ ی)ؾَ ثبلاضقس

 60Kتطاقِلِیٍؾ ثF2ًِؿلپطًسُ 367تؼساز ،گطزیساؾتفبزُ

 گطٍُیلٍمطٍهَظٍم28تطاقِایي .قسغًَتیپتؼییي

غًَتیپثیياضتجبطثطضؾیهٌظَضثِ .زاز یهپَقفضالیٌنبغی

SNP ضٍـزٍاظنفبت ٍّب GLM 
12ٍ 13 CMLM

 ,.Liu, et alقسًس ) ییهطتجظ قٌبؾب یّب ٍ غى سیاؾتفبزُ گطز

2015.) 
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 Compressed Mixed Linear Model 

زضضقسنفبتغًَهیپَیفهٌظَضثِمِیگطیز تحقیقزض

غًَتیپتؼییيخْت60kتطاقِ اظگطفتاًدبمچیٌیًػازیل

 ،4 ،2ّبی ٍظىقبهلضقسنفبت .قساؾتفبزُپطًسُقغؼ400ِ

آهبضیضٍـٍ اظ  گطزیسثجتّفتگی16 14ٍ، 12 ،10، 8 ،6

GLM غًَتیپ ٍ نفبتاضتجبطثطضؾیخْتSNP اؾتفبزُّب

 ,Zhang) قسًس ییقٌبؾب زاض یهؼٌ یًَاح پػٍّف يیا یع. قس

et al., 2015.) 

نفبتغًَهییثطضؾهٌظَض ثِ (2015) ّونبضاى Jinٍ يیّوچٌ

 SLAF-Seqتنٌیلاظثسىٍظى
ثَهیذبلم ًػازیلزض14

200ثسىٍظىهغبلؼِایيزض .ًسزمطاؾتفبزُ (yancheng) چیي

اضتجبطثطضؾیهٌظَض ثِ ٍگطزیسثجت ّفتگی16تب اثتسااظپطًسُ

SNP ضٍـاظهغبلؼِ يیا زض ثسىٍظىنفبت ٍّبCMLM ٍ 

 GAPIT آهبضیثؿتِ
 .قساؾتفبز15ُ

Abashtٍ ضٍیثطغًَماضتجبطهغبلؼِ ثِ( 2007) ّونبضاى

خوؼیتعطح،ایيزض .پطزاذتٌسثغٌیهحَعِچطثیٍظىنفت

F2لگَْضىلایيزٍاظیل ّطثبگَقتیؾَیِذطٍؼتلاقیاظ

ّچ 3عیزضF2ًؿلپطًس720ُتؼساز. گطزیس تَلیسفبیَهی ٍ

 ٍثغٌی هحَعِچطثیٍظى ٍمكتبضّفتگی 8ؾيزض ٍایدبز

 ،ًكبًگط3000حبٍی SNPتطاقِ اظ. قسیطیگ اًساظُلاقٍِظى

تلآهبضیاضتجبطآًبلیع. قساؾتفبزُافطازغًَتیپتؼییيخْت

ثط )ثغٌی هحَعِچطثیٍظى( فٌَتیپضگطؾیَىلِیٍؾ ثِخبیگبّی

اًدبم F2 ًؿلخوؼیتافطازاظیلّط SNPغًَتیپضٍی

 .گطفت قطاض یثطضؾ هَضز یزاض یهؼٌ ٍ گطفت

Wahlbergٍ هغبلؼِثِتحقیقیزض (2009)ّونبضاىQTL 

. پطزاذتٌسضاكپلیوَت لایيزٍزضثسىٍظىضٍیثطهؤثطّبی

زٍزٍعطفِتلاقیاظحبنلF2آهیعقیعطحاظتحقیقایيزض

. قساؾتفبزُپبییيٍثبلاضقسؾطػتثب ضاكپلیوَتلایي

 ضمَضزّبی ٍقسایدبزF2ًؿلپطًس874ُتؼساززضهدوَع

ایدبزثطای. گطزیسثجتضٍظگی70 56ٍ ،42، 28 ،14ّفتگی

خبیگب384ُ ٍهبَّاضُ ضیعخبیگب138ُتؼسازاظپیَؾتگیًقكِ

SNP ُتؼسازایي. قساؾتفبزSNP ّعاضتبیی13تطاقِیلاظ

ثرفمِزازًكبى خبیگبُتؼسازایيآًبلیعًتبیح. قسًساًتربة
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اثطزضپبیِخوؼیتثِهطثَطغًتینیتٌَعاظتَخْیقبثل

اظینی زض ّب SNPاظزضنس60حسٍز ٍضفتِزؾت اظاًتربة

  .اًس قسُتثجیت لایيزٍ

یبثیًقكِیل( 2011) ّونبضاى ٍ Besnierزیگطتحقیقیزض

ثسىٍظىنفتثطای قسُ ییقٌبؾبّبی QTLاؾبؼثطضازقیق

لایيزٍاظتحقیقایيزض. مطزًساضائِهطؽغًَهیًبحیِ 9زض

 ثسىٍظىثطایًؿل40هستثِمِؾفیس ضاكپلیوَتاًتربثی

ثطایلایيزٍایي. قساؾتفبزُثَز،قسُاًدبماًتربةّب آى

ضٍظگی  56زض( پبئیيثسىٍظى ٍثبلاثسىٍظى (ثسىٍظى نفت

ًِهَقؼیت F2 آهیعقیعطحاظاؾتفبزُثب. ثَزًسقسُاًتربة

QTL زقیقیبثی ًقكِثطایتحقیقایيزض. قسقٌبؾبییغًَمزض

قجلیلایيزٍّوبىاظحبنلًؿل 9آهیعقی عطحاظهٌبعق،ایي

 8 ٍظىثطایپطًسگبى توبم. قساؾتفبزُپطًس1529ُتؼسازثب

ثب SNPتطاقِیلاظاؾتفبزُثب ٍقسًسضمَضزگیطیّفتگی

مِزازًكبىتحقیقایيًتبیح. قسًسغًَتیپتؼییيًكبًگط 13000

ّبی QTLغًَم،ؾغحزضقسُ ییقٌبؾبّبی QTLاغلت

هَقؼیتتَاى یهًؿلیچٌسّبی آهیعـاًدبمثب ٍّؿتٌس ٍاقؼی

  .ًوَزیبثیًقكِضاّب آىزقیق

هٌظَض ( ث2011ِ) ّونبضاى ٍ Guلِیٍؾ ثِمِتحقیقبتیزض

اظگطفت،اًدبم F2 خوؼیتیلزضضقسنفبتغًَهیهغبلؼِ

اؾتفبزُ اثطیكویًػاز ٍؾفیسضاك   پلیوَت ًػاززٍزٍعطفِتلاقی

قبهلضاF0،F1ٍF2 ًؿلؾِاظپطًس278ُهغبلؼِایي .قس

12تبتَلسظهبى اظF2پطًس229ُثِهطثَطّفتگیٍظى. قس یه

قفتبتَلساظضٍظاًٍِظىافعایف .قسگیطی اًساظُّفتگی

. گطزیسهحبؾجِّفتگیزٍاظزُتب ّفتگیقفاظٍّفتگی

 زض. قساؾتفبز60Kُآضایِاظغًَمهغبلؼِهٌظَض ثِ يیّوچٌ

قطاض  یهرتلف هَضز ثطضؾ یّب زض ّفتِ عیً یهغبلؼبت غًَه تیًْب

( اًدبم2012) ّونبضاى ٍ Xieتَؾظمِتحقیقیزضگطفت. 

عطحاظضقس نفبتثبهطتجظغًَهیًَاحییبفتيثطایقس،

ؾطػتثبXinghua ثَهیًػاززٍزٍعطفِتلاقیثبF2آهیعقی

ثبلاضقسؾطػتثب White Recessive Rockٍپبییيضقس

30ؾيزضF1ًؿل ذطٍؼ17 ٍهطؽ17تلاقیثب. گطزیساؾتفبزُ

 يیا حیًتب. آهسزؾت ثِّچ 6عیزضپطًس489ُتؼسازّفتگی،

 مطٍهَظٍم یضٍ ثط Mb5/1 ِیًبح لی ییقٌبؾب ثِ هٌدط قیتحق

 .زاز یه ًكبى ضقس نفبت ثب  ضا ییثبلا اضتجبط مِ قس 1 قوبضُ

اًدبم (2013)ّونبضاىٍ Yan-faتَؾظمِتحقیقیزض

 GWASاظاؾتفبزُثبگطفت،
نفبت ثطایغى14تؼساز16

زٍتلاقیاظتحقیقایيزض. مطزًسقٌبؾبییهطؽگَقتمیفیت

 ، Cobbتدبضیلایي Beijing-youٍ ًبم ثِچیيثَهیًػاز

12ثبّطمسامچیيثَهیذطٍؼ 6تؼساز. قسایدبزF2ًؿل

تلاقیثبؾپؽ. قسًسزازُتلاقیF1ًؿلتكنیل ثطایمبةهطؽ

 ٍگطزیس تكنیلF2ًؿلافطاز ، F1ًؿلهطؽ20 ٍذطٍؼ 6

ّب . پطًسُگطزیستَلیسّچ 5زضF2  پطًس367ُتؼساززضهدوَع

نفبتمكتبضاظپؽ ٍقسًس زازُپطٍضـضٍظ93هستثِ

ثطزاضیضمَضزهَضزگَقتمیفیت ٍلاقِتطمیجبتثِهطثَط

ثبافطازغًَتیپتؼییي ، DNAاؾترطاجاظپؽ .گطفتقطاض

پؽ. گطفت اًدبمخبیگبُّعاض60حبٍی SNPتطاقِاظاؾتفبزُ

ضٍیثطمِ SNPًكبًگط 42585 تؼساز ، SNPمیفیمٌتطلاظ

ثؼسیآًبلیعّبیثطایثَزًس، قسُتَظیغغیطخٌؿیمطٍهَظٍم28

تؼساز ،CMLM ضٍـ اظاؾتفبزُثب. گطفتٌسقطاضاؾتفبزُ هَضز

گَقتمیفیت ثِهطثَطنفت10 ثطایزاض یهؼٌیّب گبُیخب

 .گطزیسقٌبؾبیی

 هٌظَض ثِ( 2017) ّونبضاى Emraniٍ تَؾظ مِ یا هغبلؼِ زض

 312 یضٍ ثط ضقس، نفبت ثط هؤثط یغًَه هٌبعق ٍ ّب غى بفتيی

 اًدبم طاىیا ِیاضٍه یثَه ٍ يیآض يیلا یتلاق اظ حبنل F2 پطًسُ

 Illumnia 60K تطاقِ اظ اؾتفبزُ ثب غًَم فیپَ اًدبم خْت قس،

chicken SNP Beadchipیّب هسل اظ GLMٍ CMLM

 ضٍظاًِ ٍظى فیافعا هتَؾظ ٍ( BW) ثسى ٍظى. قس اؾتفبزُ

(ADG )ّب پطًسُ ّوِ یثطا یّفتگ 12 ؾي تب تَلس ثسٍ اظ 

 تؼساز 5% ؾغح زضBonferroni ضٍـ اظ اؾتفبزُ ثب .قس یطیگ اًساظُ

 ًكبىBW ٍADG یثطا تیتطت ثِ ضا یزاض یهؼٌ اضتجبط ًكبًگط 12 ٍ 9

 مِ زاز ًكبى حیًتب. قسًس ییقٌبؾب هطتجظ یّب غى ثؼس هطحلِ زض. زازًس

 ینیغًت مٌتطل ثب اضتجبط زض یسیخس ٌفیث تَاًٌس  یه قسُ بفتی یّب غى

 ,.Emrani, et al) مٌٌس دبزیا یگَقت یّب خَخِ زض ضقس نفبت

2017.) 
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 يشًَه يببیارز يّب رٍش     

 تَلیسی زام ٍ عیَضنفبت  یمِ ثط ضٍ یهرتلف یغًَه هغبلؼبت

 ٍ ّب یٌیث فیاًدبم پ یثطا یا ػٌَاى هقسهِ ثِ تَاًس یه قَز، یاًدبم ه

 ضا یغًَه یبثیاضظ یّب ضٍـ. قَز گطفتِ ًظط زض یغًَه یّب یبثیاضظ

ٍ  17یا هطحلِ تل یّب ضٍـ: ًوَز نیتقؿ گطٍُ زٍ ثِ تَاى یه

 حبضط حبل زض غًَهی یّب یبثیاضظ امثط. 18یا چٌس هطحلِ یّب ضٍـ

 ثب ؾٌتی اضظیبثی( 1 ثِ ًیبظ مِ اؾت یا چٌسهطحلِ ضٍـ ثط هجتٌی

 یثطا غًَهی هسل( 3 ٍ هكبّسات اؾترطاج( 2  حیَاًی، هسل یل

 َاًبتی( حDGV)19یغًَه اضظـ نیهؿتق طیهقبز یٌیث فیپ

 یا چٌس هطحلِ یّب ضٍـ زضثسٍى ضمَضز ذبل اؾت.  یسایمبًس

ٍ قدطُ هحبؾجِ  یپیفٌَت یّب زازُ یثط هجٌب یاضظـ اضث اثتسا

ثِ  پ،یغًَت یافطاز زاضا یثطا ی. زض هطحلِ زٍم، اضظـ اضثقًَس یه

. زض گطزًس یه تدعیِ ٍ تحلیل ینیغًت یاظ ًكبًگطّب ینَضت تبثؼ

قبذم مِ  لیزض  یغًَه یّب یبثیهؼوَلاً اضظ عیهطحلِ آذط ً

 قیاؾت، تلف نیهؿتق یغًَه یّب یبثیقبهل اعلاػبت قدطُ ٍ اضظ

قسُ  عیآًبل یٍاقؼ یضمَضزّب یا هطحلِ تل یّب . زض ضٍـقًَس یه

مِ زض اثطات ًكبًگط زض  یكیافعا ینیٍ اثطات ًكبًگطّب ٍ تٌَع غًت

گلِ،  طی. اثطات هعاحن ًظگطزًس یثطآٍضز ه قًَس، یًظط گطفتِ ًو

هسل  لی. اگط قًَس یزض هسل ٍاضز ه عیً تیخٌؿ بیؾبل، فهل 

 ینیاثط غًت یهؼبزلِ ثطا لیثِ مبض گطفتِ قَز،  یتل نفت َاىیح

 یهؼبزلِ ثطا لیّط ًكبًگط ٍ  یهؼبزلِ ثطا لیّط فطز،  یكیافعا

 ّب یبثیاضظ يیؾغَح اثطات ثبثت ٍخَز ذَاّس زاقت. زض ا

ثِ  یا چٌس هطحلِ یّب ضٍـ ًؿجت ثِ ضٍـ يیا یثطتط ضغن یػل

مِ تؼساز هؼبزلات زض ًظط  چَى ،یٌیث فیتفبٍت زض نحت پ لیزل

 ییحدن ثبلا بظهٌسیضٍـ ً يیاؾت، ا بزیظ بضیگطفتِ قسُ زض هسل ثؿ

تنطاض ثِ  یّب ضٍـ ثب تَاى یّب ضا تٌْب ه اظ هحبؾجبت اؾت ٍ خَاة

هؿألِ  لی عیّب ً خَاة یثطا ییّوگطا يیث يیزؾت آٍضز مِ زض ا

 ،یا هطحلِ تل لیٍتحلِ یتدع زض. (Weller, 2016)ذَاّس ثَز 

زض  ٍ قًَس یه تیتطم یغًَه اعلاػبت ثب وبًیهؿتق یپیفٌَت ؾَاثق

 هٌجغ زٍ ّط ،(GEBV)20 یكیافعا یغًَه یانلاح اضظـ دِیًت

 ,.Koivula, et al) مٌس یه تیتطم ٌِیثْنَضت  ثِ ضا اعلاػبت

                                           
17

 Single-step method 
18

 Multi-step method 
19

 Database of Genomic Variants 
20

 Genomic Estimated Breeding Values 

 یثطضؾ هٌظَض ثٍِ ّونبضاى مِ Koivula هغبلؼِ حی(. ًتب2012

 اظ اؾتفبزُ ثبTD(test day ) یا هطحلِ تل هسل یؾٌد اهنبى

 یبثیاضظ نحت يییتؼ RDC Nordicٍ یگبٍّب یپیفٌَت ؾَاثق

زاز  ًكبى قس، اخطا یا هطحلِ تلTD هسل اظ اؾتفبزُ ٌّگبم زض

 عیآًبل زض  test day یپیفٌَت یضمَضزّب اظ اؾتفبزُ مِ

 یّب هسل ي،یا ثط ػلاٍُ. اؾت آؾبى ٍ یػول یمبض یا هطحلِ تل

TDیّب هسل ثب ؿِیهقب قبثل یا هطحلِ تل TDثَزُ هؼوَل ٍ 

 هطاتت ثِ نحت َىیضگطؾ تیضطا GEBVٍ اػتوبز تیقبثل

هوني اؾت ثطآٍضز  ٌنِیا ثِ تَخِ ثب. زٌّس یه ًكبى ضا یثبلاتط

 Sire ثِ ًؿجتDGV زض آى عاىینحت ثب ذغب ّوطاُ ثبقس، اهب ه

modelیا هطحلِ تل عی)آًبل ٌِیگع يیا دِیزضًت ٍ ثَزُ موتط 

 یبثیاضظ ضٍـ یثطا یهٌبؾج يیگعیخب تَاًس ی( هیغًَه

 ٌسُیآ یغًَه یّب اًتربة زض آى یطیمبضگ ثِ ٍ یفؼل یا چٌسهطحلِ

 (.Koivula, et al., 2012)ثبقس

( MBV)22 یهَلنَل یانلاح اضظـ اظ( GS)21یغًَه اًتربة

 َاًبتیح اًتربة یثطا غًَم مل زض هتطامن یًكبًگطّب اظ حبنل

ٍ ّونبضاى Moserتَؾظ  مِ یا هغبلؼِ زض. مٌس یه اؾتفبزُ خَاى

 هرتلف یًَیضگطؾ ضٍـ پٌح نحت ٍ( اًدبم قس، زقت 2009)

. گطفت قطاض ؿِیهقب هَضز یطیق یگبٍّب زض یتدطث ثطًبهِ لی زض

 SNPٍEBV ًكبًگط 7372 یّب پیغًَت اظ پػٍّف يیا زض
23

 زضنس نفبتMBV یٌیث فیپ یثطا یطیق گبٍ 1945 اظ قیزق

( ASI ب،یاؾتطال اًتربة قبذم) ؾَز قبذم ٍ( PPT) يیپطٍتئ

 هطثؼبت حساقل ضگطؾیَى یّب ضٍـ هٌظَض، يیا یثطا. قس اؾتفبزُ
24(FR-LS)، 25 ثیعیي ضگطؾیَى(Bayes-R)، ضگطؾیَى 

 ،(RR-BLUP)26 ذغی تیًباض مٌٌسُ یٌیث فیپ ثْتطیي تهبزفی

 ثطزاض ضگطؾیَى ٍ( PLSR)27 خعئی هطثؼبت حساقل ضگطؾیَى

 گبٍ 1239 اظ هدوَػِ لی  زض( SVR)28 پبضاهتطی غیط پكتیجبًی

 یاػتجبضؾٌد اظMBV یٌیث فیپ یجیاض ٍ زقت. قسثِ مبض گطفتِ 
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 Genomic Selection 
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 Molecular Breeding Value 
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 Estimated Breeding Value 
24

 Least Squares Regression 
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 Bayesian Regression 
26

 Random Regression Best Linear Unbiased Prediction 
27

 Partial Least Squares Regression 
28

 Support Vector Regression 14



 
ًكبى زاز،  حی. ًتبقس فیآظهب خَاى گبٍ 706 هدوَػِ هتقبثل29

 زقت اظ نفت زٍ ّط زض بّ ضٍـ ؾبیط ثِ ًؿجتFR-LSضٍـ 

-Bayes تَؾظ آهسُ زؾت ثِ زقت ٍ ثَزُ ثطذَضزاض موتطی

R،RR-BLUP ، PLSRٍ SVRیٍ ثطا ِیقج ّن ثِ بضیثؿ 

 ٍ( 39/0-45/0زض هحسٍزُ  ) تیثِ تطتASI ٍPPTنفبت 

 ضا زقت يیثبلاتطSVR ،یمل عَض( قطاض زاقت. ثِ 61/0-55/0)

MBV یٌیث فیپ زض یجیاض یهقساض ثِ هٌدطّب  ضٍـ ّوِ. زاز ًكبى

 یّب یٌیث فیپ RR-BLUPٍ فقظPPT یثطا  ٍ قسASI یثطا

SVRیّب یٌیث فیپ تیتطم. ثَز تیًباض MBVیّب یٌیث فیپ ثب 

 قدطُ ثط یهجتٌ یّب یٌیث فیپ ثب ؿِیهقب زض ،(EBV) قدطُ ثط یهجتٌ

 ٍ زاز ًكبى ضا ثطاثط 05/1 –34/1 ثب ثطاثط یثبلاتط زقت ،ییتٌْب ثِ

 زض ضا هحبؾجبت ظهبى يیموتطPLSRٍ RR-BLUP یّب ضٍـ

 ِیمل اعلاػبت اظ اؾتفبزُ ضٍـچْبض  ،ی. ثِ عَض ملزاقت یپ

SNPیؼٌی ّبRR-BLUP ، Bayes-R، PLSRٍ SVR

 دبزیا یغًَه اًتربة یثطاMBV یٌیث فیپ اظ یهكبثْ زقت

 یگبٍّب زض یثؼس یّب ًؿل اًتربة زض ّب آى اظ اؾتفبزُ ٍ مٌٌس یه

 اًتربة زضFR-LS ضٍـ اظ. اؾتفبزُ ثَز ذَاّس هٌبؾت یطیق

 (.Moser, et al., 2009) قَز یًو ِیتَن یغًَه

( اًدبم قس، 2014ٍ ّونبضاى )Calusمِ تَؾظ  یا هغبلؼِ زض

 اؾتفبزُثب BLUPیغًَه یٌیث فیپ هرتلف یّب هسل یبثیاضظزقت 

(GBLUP) غًَم اظ
30، RR-BLUP، یّب هؤلفِ عیآًبل 

32آى زًجبل ثِ ٍ( PCA)31یانل
RRPCAٍ یّب ضٍـ 

Bayesianثب ضٍـ هؼوَلBLUP
 یّب زازُ اظ اؾتفبزُ ثب33

 ؿِیهقب ٍ یثطضؾ هَضز تروگصاض هطؽ هرتلف يیلا زٍ زض ،قدطُ

 یانلاح اضظـ يیث یّوجؿتگػٌَاى  ثِ یٌیث فیپ زقت. گطفت قطاض

 حیًتب. قس گطفتِ ًظط زض قسُ هكبّسُ یّب پیفٌَت ٍ قسُ یٌیث فیپ

 زقت اؾتفبزُ هَضز یغًَه یٌیث فیپ هرتلف یّب ًكبى زاز، هسل

-16/0) زاقتٌس قدطُ ثط یهجتBLUPٌ ضٍـ ثِ ًؿجت ضا یثبلاتط

 ثب هرتلف یغًَه یٌیث فیپ یّب هسل زقت يیث تفبٍت(. 13/0

-96/0 هحسٍزُ زض ٍ ثبلا ّب آى يیث یّوجؿتگ ٍ اًسك گطینسی
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 Cross-Validation 
30

 Genomic Best Linear Unbiased Prediction 
31

 Principal Component Analysis 
32

 Randomized Robust Principal Component Analysis 
33

 Best Linear Unbiased Prediction 

 Bayesianٍ یّب ضٍـ اًتربة يیّوچٌ. زاقت قطاض 88/0

GBLUPِمل زض ٍ زازًس اضائِ ضا یهكبثْ یّب زقت یعَضمل ث 

RRPCAزاقت زًجبل ثِ ضا زقت يیكتطیث يیلا زٍ یثطا . 

 یّب زازُ ی( ثط ض2017ٍٍ ّونبضاى )Niمِ تَؾظ  یا هغبلؼِ زض

arrayُاظ هطؽ 892مل غًَم حبنل اظ  یّب ثب تطامن ثبلا ٍ زاز 

زقت  یبثیاضظ یاًدبم قس، ثطا یا قَُْ هطؽ یتدبض يیلا لی

 یزّ هرتلف ٍظى یّب ٍ ضٍـGBLUPاظ ضٍـ  یٌیث فیپ

SNPاظ اؾتفبزُ ثبًكبى زاز مِ فقظ  حیاؾتفبزُ قس. ًتب SNPیّب 

WGSیبّ زازُ اظ( genic SNPs) یٍاقؼ
 زقت ثط یهثجت طیتأث34

 یاثط هثجت 35قسُ یزّ ًؿجت یّبSNPٍ  قَز یه هكبّسُ یٌیث فیپ

 زقت ًرَاٌّس زاقت. فیثط افعا

 نفبت یثطا یغًَه یٌیث فیپ ییمبضا یثطضؾ ثِ مِ یا هغبلؼِ زض

 6 زض ثسى ٍظى نفبت پطزاذت، یٌیچ یّب خَخِ زض لاقِ ٍ ضقس

 زضنس ٍ یا ٌِیؾ ػضلات زضنس ّفتِ، 12 زض ثسى ٍظى ّفتِ،

 ثطآٍضز یانلاح اضظـ. گطفت قطاض یثطضؾ هَضز ضاى ػضلات

 چْبض ثب يیعیثٍ GBLUP یّب ضٍـ اظ اؾتفبزُ ثب یغًَه قسُ

 يیث یّوجؿتگػٌَاى  ثِ یغًَه یبثیاضظ زقت. قس یٌیث فیپ غیتَظ

GEBVیطیگ اًساظُ قسُ حیتهح یپیفٌَت اضظـ ٍ قسُ ثطآٍضز 

 حیًتب. ثَز اًسك بضیثؿ ّب هسل يیث یٌیث فیپ زقت زض تفبٍت. قس

 زض هتَؾظ عَض ثِ 197/0 عاىیه ثGEBVِ زقت مِ زاز ًكبى

 ,.Liu, et al) ثَز یهؼوَل قدطُ قبذم اظ ثبلاتط نفبت توبم

2014.)  

 2093 یضٍ ثط( 2018) ّونبضاى Liٍ تَؾظ مِ یا هغبلؼِ زض

 اظ اؾتفبزُ ثب یغًَه یّب یٌیث فیپ اًدبم یثطا ثطّوي گبٍ ضأؼ

 Gradient Boosting Machine)یّب  ضٍـ

(GBM،Extreme Gradient Boosting Method 

(XgBoost )ٍ (Forests (RFRandomِػٌَاى  ثthree 

machine learning methodsيیاظ ث تیثِ تطت قس، اًدبم 

ًكبًگط اًتربة  3000ٍ  1000، 400تؼساز SNPًكبًگط  38082

 تیٍ زض ًْب یغًَه یكبًٍسیضٍاثظ ذَ ؽیؾبذت هبتط یقس ٍ ثطا

 یٌیث فیپهَضز اؾتفبزُ قطاض گطفتٌس. زقت GEBVثطآٍضز 

GEBVتوبم یطیمبضگ ثِ ٌّگبم زض SNPاؾتفبزُ ٌغَضیّو ٍ ّب 

                                           34
 Whole Genome Sequencing 

35
 Imputed 

15



 

 بضیثؿRFٍ GBM تَؾظ قسُ ییقٌبؾبSNP یًكبًگطّب اظ

 حیًتب. ثَز 46/0 ٍ 42/0، 43/0 ثب ثطاثط تیتطت ثِ ٍ گطینسی ثب هكبثِ

 زض هساٍم عَض ثRFٍ GBMِ ضٍـ، ؾِ يیا اظ مِ زاز ًكبى

هؤثط ثط نفبت  یّب هطتجظ ثب غىSNP یّب طهدوَػِیظ ییقٌبؾب

 ذَاٌّس ػول ثْتطXgBoost اظ یغًَه یٌیث فیپ زقتضقس ٍ 

 . مطز

 یثطضؾ خْت( 2020) ّونبضاى Zhangٍ تَؾظ قیتحق لی زض

 طٍؼیٍ ثِ یوٌیا پبؾد دبزیا زض ینیغًت یپبضاهتطّب ییمبضا

 یّب ضٍـ اظ پني، یّب هطؽ اظ یثرك زض یهطغ یآًفلَاًعا

BLUPٍ GBLUPُزٍ ّط زض یپیفٌَت یّب . زازُقس اؾتفبز 

 هسل اظ اؾتفبزُ ثب. ثَز پطًسُ 519 قبهل ٍ ثَزُ نؿبىی ضٍـ

GBLUP، ِیّب تطاقِ ثب افطاز ّو Illumina 60K SNP

 BLUPٍ اظ آهسُ زؾت ثِ یٌیث فی. زقت پقسًس پیغًَت

GBLUP5) یاػتجبضؾٌد ثبض 50 ثب-fold cross-

validation )زض یٌیث فیپ زقت مِ زاز ًكبى حیًتب. قس ؿِیهقب 

BLUPٍ GBLUPًساقت یچٌساً تفبٍت حبضط تیخوؼ زض. 

 از یيّب هجوَعِ ریز يٌيب صيپ یيتَاًب يبررس

SNP يًطبًگرّب

(، خْت 2014ٍ ّونبضاى )Abdollahiمِ تَؾظ  یا هغبلؼِ زض

 ثطSNP یًكبًگطّب اظ ییّب هدوَػِ طیظ یٌیث فیپ ییتَاًب یثطضؾ

 یضٍ ثط ًكبًگط تطامن ٍ اثط اًساظُ ،MAFؾغَح هرتلف  اؾبؼ

 یٌیث فیپ قسضت مِ قس زازُ ًكبى قس، اًدبم پطًسُ 1352 تؼساز

SNPهرتلف ؾغَح زض ّب MAF، حیًتب. ثَز هتفبٍت گطینسی ثب 

 ٍ یؾبظ خسا یثطاMAF هرتلف ؾغَح اظ اؾتفبزُ زاز ًكبى

 ضٍـ لی ػٌَاى ثِ تَاًس یه ثبلاتطثب اثط  یّبSNP یغطثبلگط

 .ضٍز مبض ثِ ّب یبثیاضظ نحت فیافعا خْت زض هٌبؾت

 ی( ثط ض2020ٍٍ ّونبضاى )Liuمِ تَؾظ  یگطیز یپػٍّك زض

 يیث یغًَه یٌیث فیپ نحت ؿِیخْت هقب یگَقت یّب خَخِ

SNP یّب تطاقِ ٍ( high-throughput) ثبلا تَاى ثب یبثی یتَال

 ػٌَاى ثب ،SNP یًكبًگطّب یثطا یغطثبلگط ضٍـ لی قس، اًدبم

 PMSبی ِیاٍل ًكبًگط اًتربة
 ًكبًگط لی بیآ ٌنِیا يییتؼ یثطا ،36

SNPاؾتفبزُ هَضز قَز، اؾتفبزُ یغًَه یٌیث فیپ یثطا تَاًس یه 
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 Pre-Marker-Selection 

 تیخوؼ F2 ًؿل اظ پطًسُ 395 تؼساز هدوَع زض. گطفت قطاض

 ًؿجت ٍ ّن 12 ّفتِ زض( BW) ثسى ٍظى نفبت یثطا حبضط

 قطاض لیٍتحلِ یتدع هَضز ٍ قسُ اًتربة ،(FCR) ذَضاك لیتجس

 SLAF-Seq ٍ Illumina Chicken 60K SNPاظ. گطفتٌس

Beadchipاضظـ یٌیث فیپ ی. ثطاقس اؾتفبزُ پیغًَت يییتؼ یثطا 

 نحت ٍ قسثِ مبض گطفتِ GBLUP ضٍـ یغًَه یانلاح

-leave هتقبثل یاػتجبضؾٌد ضٍـ اظ اؾتفبزُ ثب یغًَه یٌیث فیپ

one-out cross-validationیغطثبلگط ثسٍى. قس سییتأ 

 ٌّگبم زضBWٍ FCR یثطاGEBV نحت ،SNP ًكبًگط

 زض ٍ 249/0 ٍ 509/0 ثب ثطاثط تیتطت ثSLAF-Seqِ اظ اؾتفبزُ

 ثب. ثَز 232/0 ٍ 516/0 ثب ثطاثطSNP تطاقِ اظ اؾتفبزُ ٌّگبم

 زGEBVٍ زقت ،PMS ضٍـ ثSNPِ ًكبًگط یغطثبلگط

 ٍ 671/0 تیتطت ثSLAF-Seqِ اظ اؾتفبزُ ظهبى زض نفت

 ثِ 422/0 ٍ 605/0 ػسزSNP تطاقِ اظ اؾتفبزُ ظهبى زض ٍ 499/0

 ثِ هٌدطSNP ًكبًگط یغطثبلگط ضٍـ ٌدبیا زض. آهس زؾت

 ثب. زض ٍاقغ قس 089/0–250/0 عاىیه ثِ یٌیث فیپ زقت فیافعا

 ت،یاّو یث یًكبًگطّب حصف اظ پؽ ،PMS ضٍـ اظ اؾتفبزُ

 يییتؼ هتفبٍت ؿتنیؾ زٍ اظ آهسُ زؾت ثSNPِ یًكبًگطّب تؼساز

 یغًَه یٌیث فیپ زقت ٍ بفتی مبّف یطیچكوگ عَض ثِ پیغًَت

 توبم تَؾظ یبثیاضظ زقت عاىیه اظ یغطثبلگط يیا اظ حبنل

 اؾتفبزُ مِ زاز ًكبى هغبلؼِ يیا اظ حبنل حیًتب. ثَز ثبلاتط ًكبًگطّب

 زقت تَاًس یه ،PMSهبًٌس SNP یغطثبلگط یّب اظ ضٍـ

GEBVثركس ثْجَز ضا. 

 

 گيري ًتيجِ   

ّبی ثب فطاٍاًی SNPثب تَخِ ثِ ایٌنِ ایي اهنبى ٍخَز زاضز مِ 

ثبلاتطی ضا ًؿجت ثِ اعلاػبت توبم  ثیٌی آللی ذبل نحت پیف

SNPتَاًٌس ثِ ػٌَاى  ّب ًكبى زٌّس، ایي گطٍُ اظ ًكبًگطّب هی

ّبی هرتلف ثِ مبض گطفتِ قًَس. ثِ عَض ملی  خبیگعیي زض اضظیبثی

SNPزض نَضت تبییس ایي ًتبیح زض هغبلؼبت هرتلف، اؾتفبزُ اظ 

ًكبًگطی من تطامن   ّبی ثب فطاٍاًی آللی ذبل ٍ حتی ایدبز تطاقِ

ثط تحویل ّعیٌِ غًَتیپ پبییي،  ثطای نفبت هَضز ًظط، ػلاٍُ
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ثٌسی  ثیٌی غًَهی ثطای ضتجِ ٍاؾغِ افعایف نحت پیف تَاًس ثِ هی

هغوئي افطاز ثط اؾبؼ قبیؿتگی غًتینی هَضز اؾتفبزُ قطاض گیطز. 

 یانلاح یزض ثطًبهِ ّب ینیغًت یّب كطفتیتَاًس پ یّب ه بفتِی يیا

 ثركس. غیضا تؿط ٌسُیآ

 

 ترٍیجي تَصيِ    

 اظ اؾتفبزُ ٌّگبمنفبت هطثَط ثِ ضقس،  تیتَخِ ثِ اّو ثب

 یّب یبثیاضظ اًدبم یثطا ینیغًت ًكبًگطّبی ٍ یغًَه اعلاػبت

 ػٌَاى ثِ پیغًَت يییتؼ یثبلا یّب ٌِیّع ثب هعضػِ ؾغح زض یغًَه

. لصا ًتبیح تحلیلی ًكبى ثَز نیذَاّ هَاخِ یخس هؿئلِ لی

ّبی غًَهی ثب اؾتفبزُ اظ ؾغَح  ؾبظی اضظیبثی زّس مِ پیبزُ هی

ّبی زاضای اثط SNPثب اؾتفبزُ اظ خساؾبظی MAFهرتلفی اظ 

زض خْت  ّبSNP یغطثبلگط هٌبؾت ضٍـ لی ػٌَاى ثِ ،ثبلاتط

 هَضز تَاًس هی پیغًَت یّب ٌِیٍ مبّف ّع یبثینحت اضظ فیافعا

 مٌس هی پیكٌْبز هطٍضیهقبلِ  يیا ،. زض ایي ضاؾتبگیطز قطاض اؾتفبزُ

گطزز ٍ ًتبیح آى  ؾبظی پیبزُمِ ایي فٌبٍضی زض هعاضع هرتلف هطؽ 

 ثط اؾبؼ قطایظ هَخَز زض مكَض تحلیل ٍ تطٍیح قَز. 
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