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 چکیده

 یفااهای بومی نقش مهمی در اقتصاد روستایی ایران سرمایه "در کشورهای در حال توسعه مخصوصازمینه مطالعاتی: 

 محیطی ساعدشرایط نامدر از عملکرد را  تریتوانند سطوح بالامیهای تجاری سویه در مقایسه بابومی  نژادهایکنند. می

با  انایر در طیور بومی کلاسیکو انتخاب  ژنومیانتخاب راهکارهای  مقایسه به منظور این مطالعههدف:  د.کننحفظ 

در  رندهپ 3460با تعداد  ژنومییک سناریوی مرجع و یک سناریوی :  روش کار .انجام شد +ZPLANافزار استفاده از نرم

ز اطلاعات بر پایه ترکیبی ا ژنومیریوی پایه اطلاعات فنوتیپی و سنابر سناریوی مرجع  سازی شد. شبیهسناریو هر دو 

ط به مربو ژنومیاطلاعات  .شد سازی شبیه برای هر دو جنس حیوان 1000و  500با دو جمعیت مرجع  ژنومیفنوتیپی و 

 در هشت ، وزن بدنمرغصفات مورد مطالعه شامل تعداد تخم ( بود.4000تا  800مرغ و تعداد متغیر خروس ) 4000

 وتیپی،معیار فناز پارامترهای انحرافسازی این صفات بود. برای شبیهو سن بلوغ جنسی مرغ متوسط وزن تخم، هفتگی

و دنسلی در هر فاصله بیننتایج: و ضرایب اقتصادی استفاده شد.  های ژنتیکی و فنوتیپیهمبستگیپذیری، وراثت

ها و برای خروس 62/0از  برآوردها به سناریوی مرجع دقت ژنومیماه بود. با افزودن اطلاعات  5/14سناریو برابر 

عداد صفات با افزایش ت افزایش یافت. رشد ژنتیکی ژنومیدر سناریوی برای هر دو جنس  77/0ها به برای مرغ 64/0

 تیکیافزایش یافت. مقادیر رشد ژن در جمعیت مرجع پرندههای تعیین ژنوتیپ شده و همچنین با افزایش تعداد خروس

 09/0 ،57/2، 22/0تیب از بلوغ جنسی به ترمرغ و سن ، متوسط وزن تخمدر هشت هفتگی مرغ، وزن بدنصفت تعداد تخم

افزایش   حیوان 1000با جمعیت مرجع  ژنومیرسناریوی د -27/0و  11/0، 60/3، 30/0در سناریوی مرجع به  -23/0و 

 عسناریوی مرج نسبت به پرنده 1000جمعیت مرجع  با ژنومیبرنامه اصلاحی تنها در سناریوی یافت. سود حاصل از 

این تحقیق  . درشدصفات در تمام رشد ژنتیکی باعث افزایش  ژنومی اطلاعات استفاده از گیری نهایی:نتیجه  .بود بالاتر

  را افزایش داد.   دقت انتخاب برنامه اصلاح نژادی ژنومیها کاهش نیافتند اما اطلاعات هزینه
 

  +ZPLAN طیور بومی، سازی،شبیه ،ژنومیانتخاب : واژگان کلیدی
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 مقدمه

ی زیادی است که در کشور ایران دارای منابع بالقوه

کم از لحاظ توان دستصورت استفاده بهینه از آنها می

خودکفا  در سطح روستاها تولیدات کشاورزی و دامی

 توان به مرغان بومی. از جمله این امکانات طبیعی میشد

کشور اشاره کرد که پس از سالیان دراز انتخاب طبیعی 

و تحمل عوامل گوناگون محیطی، امروزه به عنوان یک 

در کشورهای در حال باشند. میی ملی مطرح سرمایه

های بومی نقش مهمی ایران سرمایه "توسعه مخصوصا

در بومی  نژادهایکنند. می در اقتصاد روستایی ایفا

از  تریتوانند سطوح بالامیهای تجاری سویه مقایسه با

 د.کننحفظ  محیطی نامساعدشرایط در عملکرد را 

ریزی برای بنابراین حفظ این نژادها همراه با برنامه

ش رآنها در همان شرایط پروافزایش تولید و سودآوری 

 باشد.امری ضروری میروستایی 

نژاد و احیای مرغ  با توجه به اهمیت طرح ملی اصلاح

بومی و نقش آن در اشتغال و تولید، معاونت امور دام 

 12این طرح را در  1363وزارت جهاد سازندگی از سال 

نقطه از کشور اجرا کرد. شش مرکز اصلاح نژاد مرغ 

غربی، اصفهان، فارس، های آذربایجانبومی در استان

شده است که در  رضوی و مازندران ایجادخراسان ،یزد

اصلاح نژادی بر اساس صفات این مراکز برنامه 

شود، با مرغ انجام میی مثل رشد و تولید تخمداقتصا

های مختلف روند تولید اصلاح و این روش طی سال

رغم بهبود . علی(2013)آقازاده  راندمان بهبود یافته است

مشکلاتی چون افزایش نرخ همخونی، نیاز به  ،راندمان

های اضافی برای بیشتر برای اصلاح نژاد، هزینه حیوان

نسلی از جمله رکوردبرداری و بالا بودن فاصله بین

مشکلاتی است که متخصصان اصلاح نژادی را به طرف 

سوق  ژنومیتکنیکهای اصلاحی نوین از جمله انتخاب 

    .(2016 و همکاران )واک دهدمی

در طیور بسیار موفق  ژنومیسال گذشته انتخاب  50طی 

گشایی ژنوم پرندگان باعث ز(. رم2015 بوده است )واک

پیشرفت متدهایی شد که قادر بودند به طور همزمان و 

های سریع هزاران مکان ژنومی در طیور را با هزینه

نویس بسیار کمتر تعیین ژنوتیپ کنند. با انتشار پیش

 EW1، گروه 2004 ژنوم طیور توسط هیلیر و همکاران

ن تراشه یشروع به گسترش نخست 2007در سال 

خود کردند. با پیشرفت سریع تکنولوژی،  2کلئوتیدینو

تا  2011در سال  12000به   6000ها از تراکم تراشه

افزایش  SNP 600000تا  "اخیراو  2013در سال  42000

 معمولو (. کاربرد غیر تحقیقاتی 2015 )واکیافت 

آغاز شد  2013در طیور تخمگذار در سال  ژنومیانتخاب 

 2012از سال  Aviagenهای طیور گوشتی و در لاین

 (. 2015 آغاز شد )واک

توان به سرعت نژاد مرغ بومی می از مشکلات اصلاح

رشد پایین، عدم پیشرفت ژنتیکی قابل توجه، عدم ثبت 

به خاطر مشکلات اجرایی، پایین  اتحیواندقیق شجره 

)موویزین و  های ژنتیکی اشاره کرددن دقت ارزیابیبو

. برای برطرف کردن این مشکلات در (2016همکاران 

-مرغان بومی ایران به نظر می های اصلاح نژادیبرنامه

دقت  بردن یا افزایشبالا رسد یکی از راهکارها در کنار 

تواند استفاده از تکنولوژی ها میو صحت رکوردبرداری

استفاده از این تکنولوژی  یولباشد.  ژنومیاطلاعات 

ه معقولانه ببنابراین باشد. الایی میهای بنیازمند هزینه

با استفاده از  ژنومیرسد که قبل از انتخاب نظر می

ای در این زمینه انجام سازی کامپیوتری مطالعهشبیه

شده و سناریوهای مختلف مورد بررسی قرار گیرند. از 

انتخاب راهکارهای  مقایسههدف این تحقیق  رواین

  بود. ایران در طیور بومی کلاسیکو انتخاب  ژنومی

انجام شده در زمینه مرغان بومی  ژنومی اکثر مطالعات

مرغان در های مؤثر بر صفات مهم به شناسایی ژنایران 

مثل مطالعه انجام گرفته توسط محدود شده است. بومی 

( که اثر ژن پرولاکتین را 2013و همکاران ) انسمساری

مرغ بررسی کرده مرغ و تعداد تخمبر صفات وزن تخم

ها در SNP( ارتباط 2010است و یا خادم و همکاران )

                                                           
1 Erich Wesjohann 
2 SNP chips 
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را در مرغان بومی  IGFBPIIو  IGFI، IGFII هایژن

مطالعات محدودی نیز مثل اند. در مازندران مطالعه کرده

 پیشرفت( 2010)بگلی  قلی داران و امامزرهمطالعه 

 سازیژنتیکی و همخونی در مرغان بومی  با روش شبیه

سازی شبیه SelActionافزار قطعی با استفاده از نرم

. در هیچ کدام از مطالعات انجام گرفته در شده است

مرغان بومی تا آنجایی که در این تحقیق بررسی منابع 

های اصلاح ی که به مقایسه برنامهاشده است مطالعه

کلاسیک از لحاظ پیشرفت ژنتیکی و از نژادی ژنومی و 

صادی به طور همزمان پرداخته باشد صورت دیدگاه اقت

افزارهای به کار رفته آنجایی که اکثر نرماز نگرفته است. 

افزار سازی ژنومی از جمله نرمدر زمینه شبیه

SelAction های سازی همزمان برنامهیهقادر به شب

ژنتیکی و اقتصادی  از دیدگاه پیشرفت اصلاح نژادی

افزار مطالعه استفاده از نرماز مزایای این باشند یکی نمی

ZPLAN+   باشد.می (2010)تابرت و همکاران  

هزل و  بر پایه متد شاخص انتخاب +ZPLANافزار رمن

ریزی ( پایه1943( و تئوری جریان ژن هزل )1942لاش )

-افزار قادر است تمام هزینهاست و همچنین این نرم شده

 نژادی دهای حاصل از اجرای برنامه اصلاحها و درآم

)استیزن استاک و همکاران  مورد نظر را برآورد کند

2013). 

 را دقیق نتایج از جامع ایمجموعه +ZPLAN افزارنرم

 ژنتیکی رشد انتخابی مسیر هر برای. سازدمی فراهم

 دقت یفراورده ژنتیکی رشد این که شودمی محاسبه

 هدف معیار انحراف و انتخاب شدت انتخاب، شاخص

 باشدمی نظر مورد انتخابی مسیر در مربوطه اصلاحی

   . (2013)استیزن استاک و همکاران 

-برای هر صفت فنوتیپی اندازه +ZPLANافزار در نرم

توان یک صفت ژنومی تعریف کرد که گیری شده می

این صفات  1(GEBVژنومی )های اصلاحی برآورد ارزش

باشد. نحوه استفاده از براساس اندازه جمعیت مرجع می

اطلاعات ژنومی در شاخص انتخاب اولین بار توسط دکر 

                                                           
1 Genomic estimated breeding value 

رلند و همکاران ب( توسعه یافت و بعدها توسط ها2007)

( اصلاح گردید. این روش نیازمند تعریف 2011)

های اصلاحی برآورد شده حقیقی همبستگی بین ارزش

(TEBV)2 های اصلاحی برآورد شده ژنومی، ارزش و

𝑟𝑄𝑄̂  ( 2011باشد این روش توسط اربه و همکاران )می

براساس معادله ارائه شده توسط دوتلر و همکاران 

 باشد:( انجام شد. معادله به شکل زیر می2010 و 2008)

 𝑟𝑄𝑄̂ = 𝑤 √
𝑁𝑟𝑇𝐼

2

𝑁𝑟𝑇𝐼
2 +𝑀𝑒

 

جمعیت  : تعداد حیوانات موجود درNدر این معادله 

فرض  9/0العه : فاکتور تنظیم که در این مطwمرجع، 

𝑟𝑇𝐼( ، 2013  و همکاران گردید )استیزن استاک
: قابلیت 2

های اصلاحی ژنومی برآورد شده برای ارزشاعتماد 

تعداد  Meباشد و حیوانات موجود در جمعیت مرجع می

باشد قطعات کروموزومی تفرق یافته به طور مستقل می

 ( به صورت زیر بیان شد: 2009که توسط گودارد )

𝑀𝑒 =  
2𝑁𝑒 𝐿

ln(4𝑁𝑒𝐿)
   

Neفرض  80ت موثر بوده که در این مطالعه : اندازه جمعی

تنظیم  32طول ژنوم بر حسب مورگان که به  Lشد و 

( در نتیجه 2013گردید )استیزن استاک و همکاران 

 .شد 554برابر  Meبراساس این معادله مقدار 

 

 هامواد و روش

و  کلاسیکدر این مطالعه یک سناریوی مرجع با انتخاب 

 ژنومیبا استفاده از اطلاعات  ژنومییک سناریوی 

سازی شد. صفات مورد هدف اصلاحی در ات شبیهحیوان

هفته اول تولید،  12مرغ در این مطالعه شامل تعداد تخم

 درمرغ وزن بدن در هشت هفتگی، متوسط وزن تخم

 و سن بلوغ جنسی بود.  32و  30، 28های هفته

اصلاح  ی برنامهبه منظور مقایسه  +ZPLANافزار نرم

بر پایه اطلاعات  اصلاح نژادی با برنامه رسومم نژادی

افزار قادر است مورد استفاده قرار گرفت. این نرم ژنومی

پیچیده را با دخالت دادن  های اصلاح نژادیبرنامه

                                                           
2 True estimated breeding value 
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مربوطه به  ی، تکنیکی و اقتصادیزیستپارامترهای 

  سازی کند.خوبی مدل

 انتخابی گروه هر برای 1یافته تنزیل متغیر هایهزینه

-هزینه و یافته تنزیل متغیر هایهزینه. شودمی محاسبه

-می تولید را هاهزینه کل هم روی 2یافته تنزیل ثابت های

 رشد طریق از انتخابی مسیر یک از  3تنزیلی درآمد. کنند

 ارزش توسط که آیدمی بدست( GGM) پولی ژنتیکی

 شده داده وزن( SDE) شده استاندارد ییافته تنزیل بیان

 یک از شده استاندارد ییافته تنزیل بیان ارزش. است

 که شودمی شامل را اتحیوان از نسبتی انتخابی مسیر

 شامل کل تنزیلی درآمد. بخشندمی تحقق را ژنتیکی رشد

 . باشدمی انتخابی مسیرهای تمام هایبرگشت جمع

 ،کل یافته تنزیل درآمد برابر با اصلاح نژادی برنامه سود

 این .باشدمی کل یافته تنزیل برگشتی هایهزینه منهای

 یحیوان واحد هر اساس بر اصلاح نژادی برنامه در سود

 تحقق آنها از اصلاحی هدف صفات که اتیحیوان تعداد)

   .شودمی محاسبه( است یافته

 ) سناریوی مرجع( کلاسیکبرنامه اصلاحی 

 4000جوجه خروس و  4000هر نسل در این سناریو در 

 با توجه بههفتگی  8شود. در سن جوجه مرغ تولید می

جوجه مرغ  4000ها از بین وزن هشت هفتگی جوجه

جوجه  800جوجه خروس  4000جوجه و از بین  2500

بر پایه  این تعداد مرغ و خروس. انتخاب شدانتخاب 

های اصلاح که در ایستگاه ی استبرنامه اصلاحی معمول

های .  جوجهشوداجرا مینژادی مرغان بومی ایران 

ماهگی پرورش یافته و با آمیزش آنها  5انتخابی تا سن 

. بعد از گرفتوردگیری صفات انجام کماهگی ر 5در سن 

و از  انجام شدانتخاب  مرحله ثبت اطلاعات دومین

مرغ  880 حیوانات فردی غ بر اساس اطلاعمر 2500بین

خروس بر پایه  80خروس نیز  800و از  انتخاب شده

خواهر و برادر تنی برای  10تنی )برادر  -اطلاعات خواهر

های انتخابی ها و خروسمرغشد. انتخاب  هر خروس(
                                                           
1 Discounted  variable  costs 
2 Discounted  fixed  costs 
3 Discounted return 

اطلاعات فنوتیپی آنها ثبت گردید. آمیزش داده شدند و 

زن بدن مطالعه شامل و فات رکوردگیری شده در اینص

هفته اول تولید،  12مرغ طی ، تولید تخمهفتگی 8در 

و سن  32و  30، 28های هفته درمرغ متوسط وزن تخم

به صورت رنامه اصلاحی مرجع ب بودند.بلوغ جنسی 

  نشان داده شده است. 1شکل در شماتیک 

 صفات هدف اصلاحی همه صفات رکوردگیری شده جزو

مورد نظر برای  ژنتیکی و فنوتیپی پارامترهای. بودند

از مطالعات انجام گرفته در طیور  صفات مورد بررسی،

و ضرایب اقتصادی از مطالعه  (2012یوسفی )بومی 

( استخراج شد که در جدول 2001منش و همکاران )کیانی

معیار فتوتیپی،  این پارامترها شامل انحراف آمده است. 1

پذیری و ضرایب وراثت ،های فنوتیپی و ژنتیکیهمبستگی

 . باشداقتصادی صفات می

های متغیر برای پرورش یک مرغ یا خروس طی هزینه

)استیزن  ریال فرض شد 440000ای هفته 20ی یک دوره

هزینه تغذیه    ،در زمان تولید .(2013استاک و همکاران 

به ازای هر  خوراک کیلوگرم 11/0با مصرف روزانه 

های ریال در نظر گرفته شد. هزینه 12000معادل  حیوان

آزمون عملکرد  یهزینه ریال و 20000مربوط به درمان 

ها برحسب هزینه ریال فرض شد. 40000نیز  حیوانهر 

( 2013یورو برگرفته از مقاله استیزن استاک و همکاران )

بوده که در این مطالعه با در نظر گرفتن قیمت هر یورو 

تعیین کمیت  ها به ریال تبدیل شدند. زینهریال ه 40000

باشد و طراحی برنامه اصلاح های ثابت مشکل میهزینه

های ثابت در کند به همین دلیل هزینهرا پیچیده می نژادی

سناریوی مرجع نادیده گرفته شد ولی در آخر کار این 

 شوند.   از سود حاصل کسر باید هاهزینه

 20اصلاحی( در این مطالعه  دورهحد زمانی )تعداد وا

ها سال در نظر گرفته شد. نرخ تنزیل برای محاسبه هزینه

 شد.  فرضدرصد  2درصد و برای محاسبه درآمد  7
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 کلاسیکاختار شماتیک  برنامه انتخاب س  -1شکل 
Figure1- Schematic structure of the classic selection 

program 
 

  ژنومی برنامه اصلاحی

طراحی شد که در  ژنومیر این مطالعه یک سناریوی د

ها یا هر دو جنس به اطلاعات خروس ژنومیآن اطلاعات 

ات حیوانفنوتیپی سناریوی مرجع اضافه گردید. تعداد 

 1000و  500مرجع در این سناریو موجود در جمعیت 

های در نظر گرفته شد. در این سناریو تعداد خروس

متغیر بود ولی  4000تا   800تعیین ژنوتیپ شده بین 

ها . در مرغثابت ماند 80ات انتخاب شده در حیوانتعداد 

انتخاب شده در مرحله اول انتخاب  حیوان 2500نیز همه 

  تعیین ژنوتیپ شدند.

 150 حیوانهای متغیر برای تعیین ژنوتیپ هر هزینه

ریال در نظر گرفته شد. کل هزینه  6000000یورو معادل 

میلیون ریال در  6ها از ضرب GEBVمربوط به برآورد 

( 1000و  500مرجع )ات موجود در جمعیت حیوانتعداد 

های ثابت برنامه ها، هزینهاین هزینهشود. حاصل می

سال  20به افق زمانی  باشند ومی ژنومیاصلاحی 

های متغیر در این سناریو شوند. همه هزینهتقسیم می

 باشد.مشابه سناریوی مرجع می

 

 پارامترهای ژنتیکی و فنوتیپی  و ضرایب اقتصادی مورد استفاده در صفات  مهم مرغان بومی ایران  -1جدول

Table 1- Genetic and phenotypic parameters and economic weights in native fowls 

 سن بلوغ جنسی

Age at sexual 

maturity (day) 

متوسط وزن تخم 

 مرغ

Mean of egg 

weight (gr) 

 تعداد تخم مرغ
Egg number 

(No.) 

بدنوزن   

Body weight 

(gr) 

انحراف معیار 

 فنوتیپی
SD 

ضرایب 

 اقتصادی
EW 

 صفات

Traits 

-0.06 0.40 0.76 0.22 83.04 3.36 
بدنوزن   

Body weight (gr) 

-0.81 -0.29 0.15 -0.27 11.08 92.72 
 تعداد تخم مرغ

Egg number (No.) 

0.23 0.55 0.60 -0.45 3.63 52.07 
 متوسط وزن تخم مرغ

Mean of egg weight 

(gr) 

0.39 0.89 0.60 -0.46 14.92 -74.10 
 سن بلوغ جنسی

Age at sexual 

maturity (day) 
های های ژنتیکی )بالای قطر( و همبستگی، انحراف معیار فنوتیپی، وراثت پذیری )قطر(، همبستگی(2001)کیانی منش و همکاران  ضرایب اقتصادی

 ( استخراج شد.2012از مطالعه یوسفی ) فنوتیپی ) پایین قطر(
Economic weights (EW), phenotypic standard deviation (SD), heritabilities (diagonal), genetic correlations (above diagonal) and 

phenotypic correlations (below diagonal). 

 

 نتایج

 مرجع سناریوی

ماه  5/14نسلی در سناریوی مرجع برابر فاصله بین

برآورد شد. دقت شاخص انتخاب در زمان انتخاب، برای 

بدست آمد.  64/0ها و برای مرغ 62/0ها برابر خروس

ات حیوانرشد ژنتیکی سالانه به ازای تک تک صفات در 

در  ایهزینهآمده است. نتایج  2مورد مطالعه در جدول 

و برای هر  یحیوانواحد به ازای هر  +ZPLANافزار نرم
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ات در برنامه حیواناند. تعداد کل سال استاندارد شده

بود. پول برگشتی تنزیل  حیوان 3460ما  اصلاح نژادی

و  یحیوانشده )درآمد( در این سناریو به ازای هر واحد 

-ریال برآورد گردید. هزینه 20102400به ازای هر سال 

 1057200ی برابر حیوانهای متغیر به ازای هر واحد 

ها از درآمد سود حاصل هزینه ریال بدست آمد. با تفریق

ریال  19044800ی در طول یک سال حیواناز هر واحد 

 بدست آمد. 

 ژنومی سناریوی

در زمان انتخاب به  ژنومیدر این سناریو اطلاعات 

های نسلی و هزینهسناریوی مرجع اضافه شد. فاصله بین

این کدام در ات هیچحیوانمربوط به آزمون عملکرد 

سناریو کاهش نیافتند. دقت حاصل از این سناریو بالاتر 

 77/0از سناریوی مرجع بوده و در هر دو جنس برابر 

شده و  تعیین ژنوتیپهای بود.  با افزایش تعداد خروس

ات جمعیت مرجع درآمد حیوانهمچنین با افزایش تعداد 

 (.2تنزیل شده افزایش یافت )شکل 

داری بر ثیر معنیأات جمعیت مرجع تحیوانتعداد اولیه 

ی ها در بین کل دوره اصلاحها ندارد، این هزینهکل هزینه

اتی که رشد ژنتیکی تجمعی حیوانسال و کل  20یعنی 

در مقادیر سود شوند. میع توزی ،کنندمیدریافت 

به سناریوی مرجع در حالتی که نسبت  ژنومیسناریوی 

 "اند یک روند تقریباها تعیین ژنوتیپ شدهخروسفقط 

-دامنه در یحیوانافزایشی داشت )سود به ازای هر واحد 

( و در قرار داشت ریال 20222000تا  19439200 بین ای

نیز افزایش پیدا ها ها هزینهعین حال با افزایش خروس

 در حالت دوم که هر دو جنس تعیین ژنوتیپ شده کردند.

یسه با سناریوی مرجع کاهش مقادیر سود در مقا بودند

ات تعیین حیوانها نیز با افزایش تعداد هزینهیافت و 

 ژنوتیپ شده افزایش یافت.

به  500ات در جمعیت مرجع از حیوانبا افزایش تعداد 

رشد  3سود نیز افزایش یافت. در شکل  مقادیر 1000

ژنتیکی مورد انتظار صفات هدف اصلاحی دو سناریوی 

 است. در این شکل رشدمقایسه شده  ژنومیمرجع و 

 100ات سناریوی مرجع به حیوانژنتیکی صفات در 

رشد ژنتیکی صفت  3درصد تنظیم شد. با توجه به شکل 

خروس تعیین  800مرغ در حالت متوسط وزن تخم

ژنوتیپ شده تغییری نداشته است ولی رشد ژنتیکی در 

بقیه صفات نسبت به جمعیت مرجع روند افزایشی از 

جمعیت مرجع نیز  دهد. در مقایسه دوخود نشان می

رشد ژنتیکی صفات در جمعیت مرجع با که  شدمشاهده 

در حالتی  .بیشتر بود حیوان 500نسبت به  حیوان 1000

در جمعیت مرجع  ژنوتیپ شدندهر دو جنس تعیین  که

به جز صفت سن بلوغ جنسی تمامی صفات  حیوان 1000

و  به سناریوی مرجع رشد ژنتیکی بالاتری داشتند نسبت

سن بلوغ جنسی نیز صفت  حیوان 500در جمعیت مرجع 

خروس تعیین ژنوتیپ شده رشد کمتری  1600 و 800در 

سناریوی مرجع داشت ولی در بقیه صفات و  نسبت به

 نتایجرشد ژنتیکی بالاتر از سناریوی مرجع بود ) ،حالات

نشان داده  3نس در شکل حالت تعیین ژنوتیپ دو ج

 نشده است(.
 

رشد ژنتیکی سالیانه در سناریوی مرجع،  بیان  -2جدول 

 شده براساس  واحد انحراف معیار ژنتیکی

Table 2- Genetic gain per year in the reference 

scenario, expressed in genetic standard deviation 
 رشد ژنتیکی

Genetic gain 

 صفات
Traits 

0.22 
هفته اول تولید 12تعداد تخم مرغ در   

EN12
1 (number) 

2.57 
 وزن بدن در هشت هفتگی

BW8
2 (gr) 

0.09 
 متوسط وزن تخم مرغ

MEW3 (gr) 

-0.23 
 سن بلوغ جنسی
ASM* (day) 

 این صفت مطلوب می باشد.رشد ژنتیکی منفی برای *

*negative genetic gains are in the desired direction. 
1Egg number at the first 12 weeks 

2Body weight in 8 weeks of age 
3Mean egg weight in 28, 30 and 32 weeks 

4Mean age at sexual maturity 
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و  راست(سمت  هایشکلها )نتایج تعیین ژنوتیپ از خروسسناریوی ژنومی.  برایدرآمد(   =سود و هزینه )مجموع  -2شکل 

شده تنظیم  100)درآمد سناریوی مرجع به % چپ( که با سناریوی مرجعسمت  های شکل ها )ها و مرغتعیین ژنوتیپ از خروس

 اند.حیوان مقایسه شده 1000و  500جمعیت مرجع  برای دو است(

Figure 2- Profit and cost (sum= returns) for genomic scenario. Results with genotyping of cocks (right panels) 

and both cocks and hens (left panels) are compared to the reference scenario (Ref; returns set to 100%) for two 

reference population sizes 500 and 1000 animals. 
 

 بحث و نتیجه گیری

به طور کلی این مطالعه نشان داد که در طیور بومی نیز 

افزار توان ساختارهای اصلاح نژادی جامعی با نرممی

ZPLAN+  طراحی کرد. بر اساس سناریوی مرجع، در

این مطالعه یک سناریوی دیگر بر پایه اطلاعات ژنومی 

در طیور بومی طراحی شد. در این سناریو اطلاعات 

ای در ژنومی حیوانات به اطلاعات فنوتیپی و شجره

 سناریوی مرجع اضافه گردید. 
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: وزن بدن در هشت هفتگی، BWهفته اول تولید،  12: تعداد تخم مرغ در EN. کی صفات در سناریوی ژنومییرشد ژنت -3شکل 

MEWو  32و  30، 28های : متوسط وزن تخم مرغ در هفتهASM سن بلوغ جنسی. رشد ژنتیکی نسبت به سناریوی مرجع )به :

 جمعیت مرجع اندازه دوهای تعیین ژنوتیپ شده متفاوت و تنظیم شده است( با تعداد خروس %100

Figure 3- Genetic gain for traits in genomic scenario. EN: Egg number at the first 12 weeks, BW8: Body weight 

in 8 weeks of age, MEW: Mean egg weight in 28, 30 and 32 weeks and ASM: Mean age at sexual maturity. 

Genetic gain relative to the reference scenario (set to 100%) with different numbers of genotyped cocks and 

different sizes of the reference population 

 

دقت برآوردها در این مطالعه برای سناریوی مرجع 

ها برای مسیر مرغ 64/0ها و برای مسیر خروس 62/0

ای مشابه با این تحقیق که برآورد گردید. در مطالعه

(  بر روی 2013توسط استیزن استاک و همکاران )

مرغان تخمگذار تجاری صورت گرفته است. سناریوهای 

پرنده طراحی  2000و  500ژنومی با دو جمعیت مرجع 

 شده است. مقادیر دقت برآوردهای مطالعه مذکور در

ها و برنامه اصلاحی مرجع به ترتیب برای مسیر خروس

گزارش شده است که این  54/0و  51/0ها برابر مرغ

-های برآورد شده در این تحقیق میمقادیر کمتر از دقت

باشد.  همچنین در مطالعه مذکور میزان رشد ژنتیکی در 

مرغ در سناریوهای ژنومی متفاوت مورد صفت وزن تخم

کمتر و یا برابر رشد ژنتیکی سناریوی سازی شده شبیه

مرجع گزارش شده است که احتمال ایجاد این امر را 

مرغ و کوچک بودن ضریب اقتصادی صفت وزن تخم

همبستگی منفی این صفت با سایر صفات مورد مطالعه 

اند. که این نتیجه خلاف نتیجه بدست آمده گزارش کرده

در تحقیق استیزن باشد. با توجه به اینکه در تحقیق ما می

مرغ ( به جز صفت وزن تخم2013استاک و همکاران )

سایر صفات مورد مطالعه متفاوت از صفات این تحقیق 

است در نتیجه ارتباط بین صفات متفاوت از این مطالعه 

مرغ با اکثر است. در مطالعه ما صفت متوسط وزن تخم

صفات همبستگی مثبت داشته و از ضریب اقتصادی 

 رخوردار است.       متوسطی ب

در سناریوی ژنومی اطلاعات ژنومی تاثیر مثبتی بر رشد 

ای نشان دادند. اندازه جمعیت مرجع و دقت ژنتیگی هزینه

اطلاعات ژنومی تأثیر زیادی بر سود حاصل از انتخاب 

( که میزان پاسخ 2007ی دکر )ژنومی داشت. در مطالعه

ا با استفاده از انتخاب به کمک نشانگر و انتخاب ژنومی ر

تئوری شاخص انتخاب بررسی کرده است میزان افزایش 

سود سناریوهای ژنومی را با افزایش اطلاعات نشانگری 

 گزارش کرده است.
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ها در سن ها و مرغدر سناریوی مرجع انتخاب خروس

ها انجام یک سالگی یعنی بعد از آزمون عملکرد مرغ

 ماه شد.  5/14نسلی گرفت به همین دلیل فاصله بین

افزایش رشد ژنتیکی در صفات با یک افزایش قوی در 

مربوط به تعیین ژنوتیپ  "عمدتاها همراه بود که هزینه

 تواند تاباشد. بازده مورد انتظار بیشتر، میحیوانات می

 هاها را بکند. این افزایش هزینهحدودی جبران این هزینه

نیز گزارش ( 2013در مطالعه استیزن استاک و همکاران )

 شده است. 

در همه صفات نسبت  "رشد ژنتیکی مورد انتظار تقریبا

به سناریوی مرجع یک روند افزایشی داشت. این افزایش 

در رشد ژنتیکی نشان دهنده تأثیر استفاده از اطلاعات 

باشد. که این نتیجه توسط واک و همکاران ژنومی می

( 2013( نیز تأیید شده است. واک و همکاران )2011)

های واقعی و انتخاب نشان دادند که با استفاده از داده

ها بر اساس اطلاعات ژنومی و بدون اطلاعات مرغ

های اصلاحی برآورد شده افزایش فنوتیپی دقت ارزش

 کنند. پیدا می

با افزایش تعداد حیوانات در جمعیت مرجع دقت 

برآوردها و همچنین رشد ژنتیکی صفات افزایش یافت. 

ها ن میزان سود حاصل نیز علی رغم افزایش هزینههمچنی

پرنده بیشتر از جمعیت مرجع  1000در جمعیت مرجع با 

حیوان بود. احتمالا افزایش تعداد پرنده در  500با 

جمعیت مرجع به دلیل افزایش میزان دقت انتخاب 

برآوردها و همچنین افزایش رشد ژنتیکی صفات مورد 

 ها را کرده باشد.   مطالعه جبران افزایش هزینه

های اصلاحی ژنومی در این تحقیق نشان داد که برنامه

تواند کارایی ها میطیور بومی نیز مانند سایر گونه

های اصلاح نژادی را افزایش بدهد. ساختارهای برنامه

اصلاحی و شرایط بیولوژیکی در طیور اجازه کاهش 

ند برای تواندهد اما اطلاعات ژنومی میها را نمیهزینه

های اصلاحی استفاده افزایش دقت انتخاب در برنامه

شود شوند. برای غلبه بر مشکل هزینه پیشنهاد می

با تراکم کم مورد بررسی و استفاده  SNPهای تراشه

 قرار گیرند.
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Introduction: The indigenous stocks play an important role in villager economy in developing 

countries, especially in Iran. Indigenous breeds could maintain higher level of performance under 

incompatible environment compared to commercial strains. In classic breeding programs for 

poultry, selection of birds was based on phenotypic and pedigree information. The development of 

genomic selection prefers new strategies in animal breeding. Genomic selection has a major 

limitation for implementation. This method need genotyping of large numbers of markers for 

implementation and the costs of genotyping for these markers is high, especially for developing 

countries. To overcome this problem, before applying genomic selection, different scenarios have to 

be compared using computer simulation. The objective of this study was comparison of results in 

genomic selection and classic selection method in Iranian native fowls by using ZPLAN+ software 

(Täubert 2010). ZPLAN+ software is a very useful tool to optimize conventional and genomic 

breeding programs this software allows modeling of all relevant breeding structures, while taking 

all relevant biological, technological and economic parameters for complex breeding programs into 

account (Sitzenstock et al. 2013). This software then generates results such as the annual genetic 

gain for the breeding objective using a pure deterministic approach (Dekkers 2007). This program 

has been based on the discounted gene flow-method (Hazel 1943) and selection index theory (Hazel 

and Lush 1942). This software calculates genetic gain, discounted return, profit and costs within 

and over selection paths. The results of monetary in ZPLAN+ are standardized to an animal unit 

and are given per year (Sitzenstock et al. 2013).  

Material and methods: A reference scenario and a genomic scenario were simulated on 3460 birds 

in both sexes. Reference scenario was simulated based on phenotypic information and genomic 

scenario was simulated based on combination of phenotypic and genomic data with two reference 

populations of 500 and 1000 birds. Genomic data was based on the information of 4000 hens and 

variable numbers of cocks (800 to 4000). Studied traits included egg number, body weight at 8 

weeks, mean of egg weight and age at sexual maturity. In this simulation, genetic and phenotypic 

parameters were used (Table 1). These parameters included: phenotypic standard deviation, 

heritability, genetic and phenotypic correlations and traits economic coefficients. Economic weights 

were based on the study of Kianimanesh et al. (2001) and the other parameters were extracted from 

the study of Yousefi 2012. The variable costs of rearing a cock or a hen were assumed to be 440000 

Rial per animal (over a period of 20 weeks). During production, daily feeding costs resulted from a 

feed consumption of 0.11 kg per day at a price of 12000 Rial per kg. For each cock and hen, 

additional costs for the animal care (20000 Rial) were assumed. The costs of selection were 

assumed 40000 Rial per animal. The fixed costs were not considered in conventional scenario, 

because it was difficult to quantify them in breeding program. But these costs must reduce from 

profit. The interest rate was set to %7 for discounted costs and %2 for discounted returns 

(Sitzenstock et al. 2013). 
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Results and discussion: The generation interval for both scenarios was 14.5 months. By adding 

genomic information to reference scenario, accuracy of estimations increased from 0.62 for chocks 

and 0.64 for hens in reference scenario to 0.77 for both sex in genomic scenario. Genetic 

development of traits increased with increase in the number of genotyped birds and the number of 

birds of reference population. Genetic development for traits egg number, body weight at 8 weeks, 

mean of egg weight and age at sexual maturity increased from 0.22, 2.57, 0.09 and -0.23 (Table 2) 

respectively in reference scenario to 0.30, 3.60, 0.11 and -0.27 respectively in genomic selection 

with 1000 reference population.  The profit of breeding program was higher than reference scenario 

only in genomic scenario with reference population with 1000 birds (Figure 2). The discounted 

return per animal unit in the conventional scenario was 20102400 Rial per year. The variable costs 

for conventional scenario were 1057200 Rial per animal unit. This resulted in a profit of 19044800 

Rial per animal unit. The accuracy of the genomic information and the size of the reference 

population have a large impact on the benefits from genomic selection. Dekkers 2007 showed that 

with increasing of marker information increased the benefits from genomic scenarios.  

Conclusion: The use of genomic information caused increasing genetic development in all traits. 

Although in this study costs were not reduced, but genomic information increased the accuracy of 

selection of breeding program. This study showed that genomic selection can increase the genetic 

improvement rate of native chickens. However, the costs of genomic scenarios were higher than 

conventional scenario, but genomic information increased accuracy of selection and genetic gain of 

breeding goals traits. To overcome this problem, use of low density SNP chips is suggested. 
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