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Abstract 

Objective 

Although aquaculture is the fastest sector in terms of animal protein production in the world, 

breeding programs in aquatic species have been delayed compared to livestock and plants. 

Breeding improvement programs in aquaculture are mainly based on using phenotypic and 

pedigree information in quantitative genetics. However, approaches based on genomic 

information such as marker assistant selection (MAS) and genomic selection (GS) have been used 

to improve economic traits in recent years. The present paper aimed to investigate the breeding 

principles in aquaculture from phenotypic selection to genomic selection, their advantages and 

limitations, and recent advances in different aquatic species. 

 

Results 

Genomic selection increases genetic gain in aquaculture through increasing accuracy of selection, 

decreasing generation interval, decreasing inbreeding rate, better control of genetic and 

environmental interactions, and selection of animals with less sensitivity to environmental 

variation. Especially, genomic selection is suitable for difficult-to-measure or low heritability 
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traits such as disease resistance, feed intake, reproduction traits, and carcass quality. Reference 

population size, marker density, mating design, number and size of families, and a number of 

generations are effective factors in the accuracy of genomic selection in aquaculture. Continuous 

advances in cost-effective technologies for genotyping especially genotyping-by-sequencing 

(GBS) and bioinformatics will facilitate the faster application of genomic selection in aquaculture.  

 

Conclusions 

Although genomic selection has been used for about 20 aquatic species in recent years and has 

provided opportunities for the improvement of genetic gain. However, the advantages of this 

method should be evaluated in commercial and economic aquatic breeding programs. It is 

expected that genomic selection will be widely used in aquatic breeding in the future and pave 

the way for the sustainable development of this industry. 
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  چکیده

اصررلاح نژاد در  یهابرنامه باشررد،یدر جهان م یوانیح ینپروتئ یدبخش از نظر تول ترینیعسررر یپرور یآبز ینکهبا وجود ا هدف:

سبت به دام یانآبز ستفاده از اطلاعات  یبه طور عمده مبتن یانآبز یکیبهبود ژنت یهااند. برنامههمراه بوده یربا تاخ یاهانها و گن بر ا

 یبر اطلاعات ژنوم یمبتن یهاروش یر،اخ یهاحال در سال ینبوده است. با ا یکم یکبر اساس اصول ژنت راداف یاو شجره یپیفنوت

شانگر ) صادGS) ی( و انتخاب ژنومMASمانند انتخاب به کمک ن صفات اقت مورد  یآبز یهااز گونه یدر برخ ی( به منظور بهبود 

ستفاده قرار گرفته سا ضر برر صول و مبان یاند. هدف مقاله حا صلاح نژاد در آبز یا و  یامزا ی،تا انتخاب ژنوم یپیاز انتخاب فنوت یانا

 .باشدیم یمختلف آبز یهادر گونه یراخ یقاتیتحق هاییشرفتها و پآن هاییتمحدود

سل، کاهش م یشافزا یقاز طر یاندر آبز یانتخاب ژنوم :نتایج صله ن کنترل بهتر اثرات  ی،همخون یزانصحت انتخاب، کاهش فا

س یواناتو انتخاب ح یطو مح یکمتقابل ژنت سا شرفتپ یشموجب افزا یطیمح ییراتکمتر به تغ یتبا ح . انتخاب گرددیم یکیژنت ی

صفات یبرا یژهبه و یژنوم ست آن یریکه اندازه گ یانتخاب  شوار ا  یماری،مثال مقاومت به ب یدارند برا یینیپا یریوراثت پذ یاها د

تعداد و اندازه  یری،مرجع، تراکم نشانگر، طرح جفتگ یتگوشت مناسب است. اندازه جمع یفیتو ک یدمثلیمصرف خوراک، صفات تول

مقرون  هاییاورفن ینهمداوم در زم هاییشرفت. پباشندیم یاندر آبز یها و تعداد نسل از عوامل موثر در صحت انتخاب ژنومخانواده
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در  یانتخاب ژنوم تریعکاربرد سررر یوانفورماتیک،( و علم بGBS) یابی یتوسررط توال یپژنوت یینتع یژهو به یپژنوت یینبه صرررفه تع

 خواهد کرد. یلرا تسه یپرور یآبز

سال یاگرچه انتخاب ژنوم گیری:نتیجه ستفاده قرار گرفت یآبز یگونه 20حدود  یبرا یراخ یهادر   یرا برا ییهاه و فرصتمورد ا

مورد  یانح نژاد آبزاصررلا یو اقتصرراد یتجار یهاروش در برنامه ینا یایمزا یدفراهم کرده اسررت اما با یکیژنت یشرررفتپ یشافزا

ستفاده قرار گورد م یانبه طور گسترده در اصلاح نژاد آبز یندهدر آ یژنوم خابکه انت رودی. انتظار میردقرار گ یابیارز را  یرو مس یردا

 صنعت هموار سازد. ینا یدارتوسعه پا یبرا

  .یکیژنت یشرفتپ ،یپرور یآبز ،یانتخاب ژنوم ،انتخاب به کمک نشانگر ،اصلاح نژاد: هاکلیدواژه

 .مروری: نوع مقاله
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 مقدمه

 تا برخوردارند جمعیت نمیانگی به نسبت بالاتری ژنتیکی شایستگی از که است حیواناتی انتخاب و بینی پیش علم نژاد اصلاح

سل به عنوان والدین شوند بعد ن ساس. منظور  ساده، ا شرفت این روش بنظر  صلاح نژادی هایتمام برنامه ژنتیکی در پی ست ا  با. ا

سریع اینکه آبزی وجود شد، درجهان می در حیوانی پروتئین از نظر تولید بخش ترینپروری،  ضر حال با صد از  10 نها حدودت حا در

 عوامل دلیل به توانداین امر می (.Gjedrem et al. 2012)اسرررت  ژنتیکی یافته بهبود حیوانات اسررراس بر تولیدات این بخش

مشکل بودن  پرورشی، هایگونه زیاد تعداد های آبزی،گونه از بسیاری در مثل تولید کنترل سازی یامشکلات بومی جمله از متعددی

 ژنتیکی رامترهایدر مورد پا اطلاعات نبود و فنوتیپی هایداده های وسرریعمجموعه آوری مشررکلات جمع ای،اطلاعات شررجره ثبت

 (. Jerry et al. 2001; Gjedrem et al. 2012صفات باشد ) برای

صفات متفاوت  ژنتیکی معماری از جامع درک و آن موجود اقتصادی ارزش اساس آبزی بر گونه برای هر نژادی اصلاح اهداف

شندمی صلاح نژادی هایبرنامه برای مثال در. با سته اندازه ،1اینقره ساز لب مروارید صدف ا  کیفی هایویژگی میزبان، صدف پو

                                                      
1 Pinctada maxima 
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 انتخاب برای مهم اهداف عنوان به بیماری به مقاومت و (درخشرررندگی رنگ و وزن، مثال اندازه، عنوان )به دهنده صررردف مروارید

 صفاتی مانند ،1سیاه ببری میگوی سفید غربی و مانند میگوی دریایی میگوهای برای .( .a,b2014Jones et alاند )شناسایی شده

ندازه، مطرح  تجاری مهم صرررفات عنوان به محیطی مقاومت و یا بیماری برابر در مقاومت باروری، کاراپاس، ابعاد و رنگ وزن، ا

شند )می است  آبزیان اصلاح نژادی هایبرنامه اولین صفت مهم در رشد (. با این حال، صفتCastillo-Juárez et al. 2015با

های برای صفت رشد طی برنامه ژنتیکی میزان پیشرفت. است آسان نسبتاً برای آن انتخاب و بوده متوسط دارای وراثت پذیری که

ص سل، آبزیان در هر لاح نژادی درا شتر برابر 5 تا 4 ن ست )دام از بی به منظور  (. انتخابGjerde & Korsvoll 1999ها بوده ا

شد بهبود شده مانند آبزی هایگونه برای صفت ر صلاح نژاد   به ،4غربی سفید میگوی و 3نیل ، تیلاپیای2اطلس سالمون اقیانوس ا

 . (Zenger et al. 2019است ) داده افزایش تولیدی را کارآیی چشمگیری طور

صلاح نژاد هایبرنامه ستفاده به طور عمده بر سنتی در آبزیان ا صول افراد مبتنی بر فنوتیپی اطلاعات از پایه ا  کمی ژنتیک ا

نااریب  بینیبرای پیش  5(BLUP) خطی نا اریب بینی پیش بهترین روش های محاسباتی،کمی و برنامه علم ژنتیک توسعه با .است

فرد و تمام خویشاوندان را بر  فنوتیپی هایرکورد که شد انتخاب ارائه کاندیداهای برای 6(EBVs) اصلاحی برآورده شده هایارزش

 خوراک، تبدیل کارآیی بیماری، برابر در کند. با این حال، برای برخی صررفات مانند مقاومتمی ترکیب ایاسرراس اطلاعات شررجره

شرایطی محی شوری یا آمونیاک آبتحمل  ستفاده از  کیفیت و طی مانند میزان  شرفت ژنتیکی کمتری با ا بدست  BLUPلاشه، پی

حین رکوردبرداری ممکن است  هستند، گیریاندازه قابل زندگی اواخر در فقط اغلب است، این صفات مشکل گیریاندازه آید زیرامی

  (.Yáñez et al. 2022; Song et al. 2022) دارند پایینی پذیریوراثت رخ دهد، چند ژنی هستند و گیرینمونه خطاهای

 کارایی بهبود برای را ژنومی توان این ابزارهایمی صرررفه، به مقرون و دسررترس در مولکولی ژنتیکی نشررانگرهای توسررعه با

 انتخاب و 7(MAS) نشانگر به کمک انتخاب اصلی روش طی دو نشانگرها این از. آبزیان استفاده نمود اصلاح نژادی در هایبرنامه

در آبزیان  نشانگر کمک به انتخاب. شودهدف استفاده می صفات برای اصلاحی هایارزش بینیپیش بهبود به منظور 8(GS)ژنومی 

 بوده آمیزموفقیت شود،می کنترل 9(QTL) کمی های ژنی صفتها توسط جایگاهژنتیکی آن تنوع که صفات از تعداد محدودی برای

ست سب ژنی چند صفات برای ژنومی روش انتخاب .ا ست منا شانگرهای هایداده از و ا سترده ژنتیکی ن  بینیپیش برای ژنومی گ

به  تواندانتخاب ژنومی می .کندمی اسررتفاده مورد نظر صررفات برای انتخاب کاندیداهای اصررلاحی( هایژنتیکی )ارزش شررایسررتگی

                                                      
1 Penaeus monodon 
2 Salmo salar 
3 Oreochromis niloticus 
4 Litopenaeus vannamei 
5 Best Linear Unbiased Prediction (BLUP) 
6 Estimated breeding values (EBVs) 
7 Marker assistant selection (MAS) 
8 Genomic selection (GS) 
9 Quantitative trait loci (QTL) 
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 با .گردد آبزیان اسرررتفاده و دام نژادی پیشررررفته در اصرررلاح هایبرنامه همخونی در کنترل و ژنتیکی منظور افزایش پیشررررفت

 در انتخاب ژنومی آبزی، اصرررلی هایبرای بیشرررتر گونه بالا تا متوسرررط تراکم با 1SNP هایآرایه طراحی و اخیر هایپیشررررفت

های های اخیر اطلاعات ژنومی بدسررت آمده از طریق تراشررهاسررت. در سررال شررده گرفته کار به آبزیان نیز اصررلاح نژاد هایبرنامه

2SNP4های ریزماهوارههای آزمایشگاهی مانند نشانگرهای داده و بیوانفورماتیک و تکنیک، پایگاه3نسل جدید یابیهای توالی، روش 

 ویرایش نظیر هاروش سررایر اطلاعات ادغام این، بر هاند. علاوهای انتخاب ژنتیکی آبزیان وارد شرردهتری در برنامهبه طور گسررترده

 را آبزی هایگونه در ژنتیکی بهبود تواندمی ژنومی انتخاب با متابولومیکس و پروتئومیکس ترنسرررکریپتومیکس، ژنومیکس، ژنومی،

در این مقاله مروری  .(Houston et al. 2020; Allal & Nguyen 2022; Fraslin et al. 2022) کند تسررریع آینده در

صول و مبانی اصلاح نژاد در  5(IFMژنی با اثرات جزیی ) نهایت جایگاهضمن بررسی و نقد مدل توارثی بی برای صفات کمی، به ا

های مختلف آبزی های تحقیقاتی اخیر در گونهها و پیشرررفتهای آن، مزایا و محدودیت6آبزیان از انتخاب فنوتیپی تا انتخاب ژنومی

 شود.خته میپردا

 

 7 (FMژنی محدود ) ( تا مدل جایگاهIFMژنی با اثرات جزیی ) نهایت جایگاهاز مدل بی

صلاح صادی صفات روی آبزیان به طور عمده نژاد ا شد، سرعت بدن، وزن مانند تولیدی و یا اقت  بیماری، برابر در مقاومت ر

شکل رنگ ست متمرکز ماهیان زینتی در باله طول و بدن،   فقط که گسسته هستند کیفی با توزیع فنوتیپی صفات ها،آن از برخی. ا

بدن  طول و وزن مانند کمی صفات پروری آبزی در اقتصادی صفات بیشتر حال، این با .شوندکنترل می ژن جفت چند یا یک توسط

ستند سته با توزیع هاییفنوتیپ که ه شان جمعیت در را پیو  ژنی چند معمولاً کمی صفات(. Moss & Moss 2009) دهندمی ن

بر این اساس، . شودنیز گفته می 8عاملی چند ها صفات با توراثشوند که به آن کنترل ژن زیادی تعداد توسط است ممکن و هستند

سط IFMژنی با اثرات جزیی ) نهایت جایگاهمدل توارثی بی سال  Fisher( تو صفت  1918در  شد. طبق این مدل، یک  بنا نهاده 

های شود به طوری که هر یک از این جایگاهنهایت جایگاه ژنی کنترل میژن با اثر افزایشی، واقع روی بی اد زیادیکمی توسط تعد

های ژنی کنترل کننده یک صفت کمی، شود که جایگاهژنی تأثیر بسیار ناچیزی روی فنوتیپ آن صفت دارد. در این مدل فرض می

ستند و نوترکیبی سته ه صورت ناپیو  ماده مقدار محدود بودن به توجه (. باMrode 2014دهد )رخ می هاآن بین آزاد تصور به به 

                                                      
1 SNP arrays 
2 SNP chip 
3 Next-generation sequencing (NGS) 
4 Microsatellites 
5 Infinitesimal Model (IFM) 
6 Genomic selection (GS) 
7 Finite locus Model (FM) 
8 Multiple factor inheritance 



 1401و همکاران،  پسندیده

139 

Agricultural Biotechnology Journal;      Print ISSN: 2228-6705,      Electronic ISSN: 2228-6500 

 حتماً ها،کروموزوم دلیل تعداد محدود به مؤثر باشرررند، صرررفت یک ژنی روی جایگاه نهایتبی )ژنوم(، اگر توارث ژنتیکی قابل

ته قرار کروموزوم روی یک بر هاژن از هاییبلوک نابراین گرف عادل پیوسرررتگی وجود فرض و ب بین  آزاد و کراسرررینگ آور ژنی ت

شد. همچنینهای ژنی نمیجایگاه صحیح با شی تنها که شودمی فرض مدل در این تواند   هاردی تعادل دارد، وجود اثرات ژنی افزای

 .Esfandyari et al. 2017; Plate et alاسررت ) خویشرراوند غیر کاملاً پایه جمعیت اسررت و پایه برقرار جمعیت در واینبرگ

2019; Nejati Javaremi et al. 1997) .دهند با این حال، شواهد زیادی در مطالعات ژنومی حیوانات وجود دارند که نشان می

سترده ارتباط ژنومی )تمامی ژن صفت کمی ندارند. به عنوان مثال در یک مطالعه گ سانی روی فنوتیپ یک   GWAS)1ها تأثیر یک

ماهگی در گوسررفند بلوچی  8برای صررفت وزن  16و  14، 4روی کروموزوم های  2(SNPs) دینوکلئوتی تک هایپنج چندشررکلی

 (. درPasandideh et al. 2020aکردند )درصد از واریانس ژنتیکی کل این صفت را بیان می 95/0شناسایی شد که در مجموع 

از  045/0 اندازه به  IGF-1Rژن  زا SNP یک که شرد مشرخ  صرفات، با نشرانگرها ارتباط بررسری هدف با دیگر تحقیق یک

(. Pasandideh et al. 2019) کندمی بیان ماکویی گوسفندان جمعیت در را روزانه وزن افزایش میانگین صفت فنوتیپی واریانس

مطرح گردید که  (FM) محدود ژنی جایگاه ها اثرات غالبیت و اپیسرررتازی نیز دارند. بر این اسررراس، مدلاز طرفی بسررریاری از ژن

یک  فنوتیپ روی زیادی اثرات هاژن از محدودی کند که تعداددهد. این مدل فرض می جای خود در را غیر افزایشی وراثت تواندمی

که تحت عنوان  باشررندمی کوچکتری اثرات دارای هاژن از بسرریاری و شرروندمی نامیده 3بزرگ اثر هایکه ژن صررفت کمی دارند

 اندگرفته قرار استفاده در حیوانات مورد اخیر سازیشبیه مطالعات در FMو  IFM شوند. هر دو مدلشناخته می 4کوچک اثر هایژن

(Robertson 1967; Mrode 2014 Esfandyari et al. 2017.)  

 

 انتخاب فنوتیپی در آبزیان

 روش کلاسرریک و یک عنوان و به بوده هادام و گیاهان نژاد اصررلاح هایروش از برگرفته در آبزیان عمدتاً فنوتیپی انتخاب

 بینی پیش فنوتیپی، انتخاب هایبرنامه در اصررلی چالش .آبزیان شررده اسررت مؤثر، موجب پیشرررفت ژنتیکی و افزایش بهره وری

ستگی سل به منظور انتخاب برای والدین ژنتیکی شای ست بعدی ایجاد ن پیش  برتر، حیوانات انتخاب برای مهم ابزارهای از یکی .ا

شده هایارزش بینی صلاحی برآورد  شدمی 5(EBVs) ا صلاحی بالاتر ارزش با حیوانات رویکرد، این در. با  برای والدین عنوان به ا

سل سون ،1975 سال در. شوندمی انتخاب بعدی ن سباتی روش یک هندر  را 6(BLUP) خطی نااریب بینیپیش بهترین نام به محا

 اصلاحی هایارزش پیش بینی امکان این روش(. Henderson 1975) کرد پیشنهاد حیوانات اصلاحی هایارزش پیش بینی برای

                                                      
1 Genome wide association studies (GWAS) 
2 Single nucleotide polymorphisms (SNPs) 
3 Major genes 
4 Minor genes 
5 Estimated breeding values (EBVs) 
6 Best Linear Unbiased Prediction (BLUP) 



   (1401 زمستان، 4، شماره 14مجله بیوتکنولوژی کشاورزی )دوره   

140 

Agricultural Biotechnology Journal;      Print ISSN: 2228-6705,      Electronic ISSN: 2228-6500 

 

ستفاده با تنها نه را شاوندان اطلاعات سازد بلکهفراهم می افراد فنوتیپی اطلاعات از ا صحیح و خوی  اثرات ثابت را برای هافنوتیپ ت

شاوندی در این نیز در نظر می سبتی از روش، امکان برآوردگیرد. منظور نمودن روابط خوی  وراثت قابل صفات که فنوتیپی واریانس ن

ست ساس حیوانات انتخاب .کندفراهم می را ا صحت انتخاب به هایارزش بر ا صلاحی موجب افزایش   وراثت با صفات برای ویژه ا

کند، اطلاعات فنوتیپی استفاده می از تنها که 1ایتوده انتخاب به در این روش نسبت ژنتیکی پیشرفت بنابراین گردد ومی کم پذیری

 میانگین با آبزی هایگونه از بسرریاری وری بهره ای موجب افزایشو شررجره فنوتیپی اطلاعات اسرراس بر تر اسررت. انتخابسررریع

برای مثال میزان پیشرفت  .(Allal & Nguyen 2022است ) شده رشد صفات برای نسل هر در درصد 18 تا 5 ژنتیکی پیشرفت

 Vuدرصد در هر نسل گزارش شد ) 3/9 3ساله مبتنی بر خانواده 15طی یک برنامه اصلاح نژادی  2ژنتیکی برای گربه ماهی راه راه

et al. 2019وساقیان مانند سالمون آبزی هایگونه از بسیاری تولیدی عملکرد خانواده، بر مبتنی انتخابی اصلاح نژاد های(. برنامه 

 ایملاحظه قابل بطور را دریایی میگوهای نیل و تیلاپیای ،6معمولی کپور ،5اطلس اقیانوس کاد ،4کمان رنگین آلای قزل اطلس،

های مختلف آبزی به در گونه BLUP (. همچنینGjedrem et al. 2012; Gjedrem & Rye 2018اسررت ) داده افزایش

 در کاروتنوئیدی آرام، صفات اقیانوس در صدف آلجینولیتیکوس ویبریومنظور بهبود برخی از صفات اقتصادی برای مثال مقاومت به 

 تیلاپیا در تیلاپیا ایدریاچه ویروس سرریاه، مقاومت به ببری میگوی در آبشررش با مرتبط به ویروس چینی، مقاومت میتنی خرچنگ

شدن شد کپور در بازماندگی و یل، ر ست ) خاویاری ماهیان در تخم صفات و روهو، ر شده ا ستفاده   (. باSong et al. 2022روسی ا

صلی برای محدودیت سه دارای BLUP حال، این صلاحی هایارزش بینیپیش ا ست انتخاب کاندیداهای برای اعتماد قابل ا  (1: ا

BLUP دیگر، عبارت به. نزدیک دارد خویشرراوندان و حیوان خود فنوتیپی اطلاعات به نیاز BLUP بر در را اطلاعاتی منبع دو این 

 (2. گیردمی قرار ایشررجره و فنوتیپی اطلاعات تأثیر پیش بینی شررده افراد تحت اصررلاحی هایارزش صررحت بنابراین، و گیردمی

BLUP ًشاوندان هایرکورد بر عمدتا  افزایش به منجر رو این از دارد، تأکید پایین پذیری وراثتبا  صفات برای ویژه به نزدیک خوی

 جزیی اثرات با ژنی جایگاه نهایتبی مدل نظر، مورد کمی صفت ژنتیکی مدل که شودمی فرض BLUP در (3. شودمی همخونی

(IFM )ست که برخی از مفروضات این مدل نادرست می شند ا  (.Mrode 2014; Calus 2010; Dominik et al. 2017)با

 نشررانگر به کمک انتخاب مانند مختلفی هایروش اصررلاحی، هایارزش ترصررحیح بینیپیش و مشررکلات این بر غلبه به منظور

(MAS )ژنومی انتخاب و (GS )اندشده مطرح.   

 

                                                      
1 Mass selection 
2 Pangasianodon hypophthalmus 
3 Family-based selective breeding program 
4 Oncorhynchus mykiss 
5 Gadus morhua 
6 Cyprinus carpio 
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 ( در آبزیانMASانتخاب به کمک نشانگر )

 دنبال به. وجود نداشت کمی صفت یک با مرتبط هایژن سیستماتیک برداریامکان نقشه ژنتیکی، نشانگرهای کشف از قبل

 شناسایی 1ارتباطی بردارینقشه روش طریق از( QTL) کمی های ژنی صفت، جایگاه1980 دهه در ژنتیکی نشانگرهای از استفاده

سیر شدند و صلاح م شانگر (.Duran et al. 2009)کرد  تغییر حیوانات نژاد ا  موقعیت با DNA از ایقطعه یا ژن یک مولکولی، ن

ست شده شناخته کروموزومی ستگی که ا سایی آن "علامت" عنوان به و دیگری دارد خاص صفت یا ژن با نزدیکی همب شنا  برای 

شانگرهای از مختلفی انواع(.  .2018Nadeem et al) رودبکار می شانگرهای از نوع دو اما دارند وجود ژنتیکی ن  2توالی بر مبتنی ن

 ژنتیکی هایتحلیل اکثر در( SNPs) نوکلئوتیدی تک هایچندشررکلی و هاریزماهواره یا 3(SSRs) سرراده توالی تکرارهای شررامل

 Ghasemi et al. 2010; Mohammadifar & Mohammadabadi)اند گرفته قرار اسررتفاده در دام و آبزیان مورد مدرن

2011; Mohammadifar et al. 2014; Mohammadabadi 2017; Pasandideh et al. 2015; Mohammadifar 

& Mohammadabadi 2018; Mohammadabadi et al. 2017 .)( هایی)ژن  حاوی جهش یا که ژنوم از ایبه ناحیه

 با (.Evans et al. 2021) گویندمی QTLکند توجیه می را کمی صررفت یک واریانس ژنتیکی از توجهی سررهم قابل که اسررت

سعه شانگر کمک به انتخاب ،1900 دهه اوایل مولکولی در هایتکنیک تو ستقیم انتخاب برای( MAS) ن و  برتر مولد حیوانات غیرم

شانگر کمک به انتخاب. شد معرفی سنتی اصلاح نژاد هایبرنامه بهبود شانگر بین 4(LD) پیوستگی تعادل عدم فاز به ن  و ژنتیکی ن

QTL ستگی مربوطه ستگی، ارتباط تعادل عدم. دارد ب صادفی غیر پیو شخ  یک ژنی در مختلف هایجایگاه هایالل ت  جمعیت م

ست ستگی در جمعیت می ژنتیکی رانش و جهش نوترکیبی، انتخاب،. ا  از بالایی سطح وجود. شوندموجب تغییر فاز عدم تعادل پیو

ستگی بین شانگر هایالل عدم تعادل پیو شه امکان انجام QTL و ن سب را فراهم  مقیاس در ژن برداری نق  Qanbari) کندمیمنا

شانگر کمک به انتخاب (.2020 شوارآن گیری اندازه صفاتی که برای ن شد پرهزینه و ها د پایین )مانند  پذیری با وراثت صفات یا با

 شودتر میسریع انتخاب فرآیند نشانگر، کمک به با استفاده از انتخاب .مفید است مغلوب هایو نیز ژن ها(بیماری به صفات مقاومت

 ابزاری عنوان نشررانگر به کمک به انتخاب از بنابراین. نمود بینی آن پیش اولیه زندگی مراحل در توانمی را حیوان یک فنوتیپ ازیر

صله کاهش برای ستفاده فا سل ا ستفاده. شودمی ن صحت فنوتیپی اطلاعات با همراه ژنومی اطلاعات از همچنین ا  موجب افزایش 

صلاحی هایارزش پیش بینی شرفت ژنتیکی در و ا سه بنابراین افزایش پی صلاح هایبرنامه با مقای سنتی ا  Hayesگردد )می نژاد 

& Goddard 2001; Nadeem 2018). و شناسایی  برداری نقشه به منظور زیادی تحقیقاتQTL  های مرتبط با صفات رشد

سیاری از گونه سیایی دریایی باس کمان، رنگین آلای های آبزی برای مثال قزلو اندازه بدن در ب سی باس اروپایی5آ سالمون 6،   ،

                                                      
1 Association mapping method 
2 Sequence-based markers 
3 Simple sequence repeats (SSRs) 
4 Linkage disequilibrium (LD) 
5 Asian Lates calcarifer 
6 Dicentrarchus labrax 
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 Zenger. 2019و میگو صورت گرفته است ) 3، صدف مرواریدی2آرام اقیانوس ، صدف1اقیانوس اطلس، کپور معمولی، گوش ماهی

et alجنسرری بلوغ نزما های آبزی، به تعویق انداختناصررلاح نژادی در برخی از گونه هایبرنامه اهداف مهم برای از دیگر (. یکی 

ست زیرا (. Küttner et al. 2011شود ) گوشت کیفیت کاهش و رشد تواند موجب صرف انرژی، مختل نمودنمی زودرس بلوغ ا

صررورت گرفته و  4قطبی کمان و آزاد ماهی رنگین آلای های آبزی شررامل قزلبرای برخی از گونه QTLهای در این رابطه، آنالیز

ست. این  QTLیک  شده ا سایی  شنا سالمون اقیانوس اطلس  سی در  صد 39 تا 33حدود  QTLمهم برای بلوغ جن  واریانس از در

صفت را فنوتیپی سط احتمالاً و کندبیان می این   .Zenger et al. 2019; Ayllon et alشوند )می کنترل VGLL3 ژن تو

2015; Barson et al. 2015شه صدفبرخی از گونه در بیماری به مقاومتصفات  برای QTL برداری (. نق  های آبزی مانند 

 salmonid برای اطلس اقیانوس ، سررالمونBonamiosis برای 6اروپایی مسررطح ، صرردفDermoو  MSXبرای  5شرررقی

alphavirus ،ISAv  و بیماری انگلیGyrodactylus salaris نیز ( انجام شده استZenger et al. 2019 با این حال، تنها .)

ست. در یک شده ا صفات مقاومت به بیماری در آبزیان گزارش  شانگر برای   مطالعه دو مطالعه کاربردی در زمینه انتخاب به کمک ن

شه یابی  شد، به  انجام اطلس اقیانوس سالمون ماهی در 7(IPN) پانکراس عفونی نکروز بیماری به مقاومت برای QTLموفق، نق

صلی QTL طوری که ستفاده از. داد توضیح فنوتیپی را واریانس از درصد 29 از بیش ا انتخاب به کمک  هایبرنامه در QTL این ا

گردید  شرریرین آب هایجمعیت در 2010 سررال درصررد در 7 به 2009 سررال در درصررد 47 از این بیماری کاهش به منجر نشررانگر

(2012; Houston et al. 2009Moen et al. ). یک 9کفشک زیتونیماهی  در 8لیمفوسیتیس بیماری مورد در دیگر در مطالعه 

QTL مربوط به صرررفت بازماندگی در برابر این بیماری را بیان نمود ) فنوتیپی واریانس کل از درصرررد 50 از بیشFuji et al. 

2006; Ozaki et al. 2012.) 

 آبزیان وجود اصررلاح نژاد تجاریهای برنامه در نشررانگر کمک به اسررتفاده از روش انتخاب برای هاییمحدودیت حال، این با

 نتایج مثبت به که منجر دهد نوترکیبی رخ هدف ژن و نشررانگر بین اسررت ممکن بر بودن تحقیقات مولکولی،علاوه بر هزینه. دارد

 ممکن .گردد انتظار حد از ژنتیکی کندتر پیشرفت به منجر تواندها می QTL اثرات و از موقعیت نادرست هایاین برآورد. شود کاذب

ست شانگر ا صفات در هاین شده برای  سایی  شند تعمیم قابل دیگر هایجمعیت به جمعیت یک شنا شانگر .نبا های از طرفی تعداد ن

ترین مشکل انتخاب به حال، اساسی این با ها غالباً کوچک است.های مختلف آبزی محدود است و اثرات آنشناسایی شده در گونه

                                                      
1 Argopecten irradians 
2 Crassostrea gigas 
3 P. maxima 
4 Salvelinus alpinus 
5 Crassostrea virginica 
6 Ostrea edulis 
7 Infectious pancreatic necrosis (IPN) 
8 Lymphocytis 
9 Paralichthys olivaceus 
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ست که  شانگر این ا شی تنهاکمک ن سط کل ژنتیکی واریانس از بخ شانگرها همجوار هایژن تو روش  رو، این از. شودمی بیان ن

شانگر سط ژنی چند صفات بهبود برای انتخاب به کمک ن محدودیت  شوند باکوچک کنترل می اثرات با هاژن از تعداد زیادی که تو

  (.Allal & Nguyen 2022; Song et al. 2022; Nadeem 2018) است روبرو

 

 انتخاب ژنومی در آبزیان

 توانمی دهند،می توضرریح خاص صررفت یک برای را ژنتیکی واریانس از بالایی عمده درصررد OTL چند یا یک که هنگامی

ستفاده با را صفت این شانگر با از ا شتری سرعت انتخاب به کمک ن  عدم و صفات از برخی یپیچیدگ حال، این با. بخشید بهبود بی

این  هایمحدودیت رب غلبه برای. کندمی محدود انتخاب به کمک نشرررانگر را آمیز موفقیت اجرای عمده، اثرات با ها QTL وجود

سال  اولین برای( GS) ژنومی انتخاب روش، سط 2001بار در  صنعت  تسرع شد که به معرفی همکاران و Meuwissen تو در 

 را ژنوم کل هک متراکم نشرانگرهای از روش این در (.Meuwissen et al. 2001) اسرتفاده قرار گرفت پرورش گاو شریری مورد

 روش ترینمناسب ومیژن انتخاب. داد توضیح هاتوسط آن بتوان صفت را ژنتیکیواریانس  همه تا شودمی استفاده دهند،می پوشش

ست که انتخاب برای ستفاده به توجه با. شوندمی کنترل( ژنی چند صفات) کوچک اثرات با جایگاه چندین توسط صفاتی ا  تعداد از ا

 در نشانگر یک با قلحدا هاQTL یک از هر که است این بر فرض ژنومی، انتخاب در( عدد 10000 از بیش) ژنتیکی نشانگر زیادی

  .(Meuwissen et al. 2001دارند ) پیوستگی قرار تعادل حالت عدم

ستفاده مورد افراد از مجموعه انتخاب ژنومی دو در های فنوتیپی و ژنوتیپی که دارای رکورد 1مرجع جمعیت( 1: گیرندقرار می ا

 تعیین ژنوتیپ که آنجایی از. ژنوتیپی هسرررتند اطلاعات دارای بوده و فقط فنوتیپی رکوردهای فاقد که 2تایید جمعیت( 2 هسرررتند و

 ایمرحله چند روش اساس بر انتخاب ژنومی هایبرنامه بیشتر حاضر حال در شوند،نمی تعیین ژنوتیپ حیوانات همه و است پرهزینه

 هایرکورد حیوانات دارای از مرجع جمعیت یک ابتدا، (.Meuwissen et al. 2001; Hayes et al. 2009) گیرندصررورت می

اطلاعات  با فنوتیپی اطلاعات ارتباط سپس به منظور شوند ومی آوری مهم جمع صفت چندین برای ترجیحاً و با صحت بالا فنوتیپی

 بالا صررحت با اصررلاحی هایارزش مرجع در جمعیت دیگر، عبارت به. گردندتعیین ژنوتیپ می SNPیک تراشرره  توسررط ژنوتیپی،

 در موجود SNP هر اثر دوم، مرحله در. باشرریمها می SNP و اصررلاحی هایارزش بین ارتباط به دنبال و وجود دارند( یک حدود)

 تعیین برای از این معادله سرررپس،. گرددمی برآورد خاص صرررفت برای 3بینی ژنومیپیش معادله یک تعیین برای مرجع جمعیت

ستفاده جمعیت تایید در انتخاب برای کاندیداهای 4(GEBVs) ژنومی شده برآورد اصلاحی هایارزش  حیوانات کاندیدای. شودمی ا

                                                      
1 Reference or training population 
2 Validation population 
3 Genomic prediction equation 
4 Genomic estimated breeding values (GEBVs) 
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 مورد صفت ژنتیکی بهبود برای دارند به عنوان مولدین را رتبه بالاترین که افرادی و شوندمی بندی رتبه GEBV اساس بر انتخاب

 ;Meuwissen et al. 2001; Yanez et al., 2022; Song et al. 2022گردند )می انتخاب بعدی هاینسرررل در نظر

Budhlakoti et al. 2022.)  شده است. پروری به صورت شماتیک نشان داده آبزی در ژنومی انتخاب رویکرد 1در شکل 

 

شماتیک روش انتخاب1شکل  : شودمی انجام مرحله دو در ژنومی پروری. انتخاب آبزی در ژنومی . نمایش 

شانگرها اثرات برآورد( 1 صلاحی هایمرجع دارای ارزش جمعیت در ن صحت بالا (BVs) ا  بینی پیش( 2 و با 

 اسلالاا  بر. تایید جمعیت در انتخاب برای کاندیداهای( GEBVs) ژنومی برآورد شلالاده اصلالالاحی هایارزش

GEBV، شوندو بالاترین حیوانات به عنوان مولدین نسل بعد انتخاب می بندیافراد رتبه 

Figure 1. Schematic representation of the genomic selection process in aquaculture. 

Genomic selection is done in two steps: 1) Estimation of markers effects in a reference 

population with high-quality estimates of breeding values (BVs), and 2) Prediction of 

genomic estimated breeding values (GEBVs) of selection candidates in the validation 

population. Based on GEBV, the candidates are ranked and the individuals with the highest 

scores will be chosen as the parents in the subsequent generation 

 

 های انتخاب ژنومی در آبزیانمزایا و محدودیت

 و بنابراین انتخاب موجب افزایش صرررحت از طریق در نظر گرفتن واریانس ژنتیکی درون خانوادگی تواندمی ژنومی انتخاب

 بینی پیش صررحت 1 در جدول .آبزیان گردد اصررلاح نژادی هایبرنامه در( بدن وزن برای درصررد 10 تا) ژنتیکی پیشرررفت بهبود
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شجره و انتخاب ژنومی درارزش شد و مقاومت به بیماری در دو رویکرد انتخاب مبتنی بر  صفات ر صلاح برای  های مهم گونه های ا

 شجره های اصلاحی در انتخاب مبتنی برصحت پیش بینی ارزش جدول، میانگین طبق اطلاعات. شده است مقایسه ماهی و میگو

درصد گردید. همچنین  25بود که اطلاعات ژنومی موجب افزایش صحت تا  48/0 های آبزیگونه رشد در به مربوط صفات در مورد

 های آبزیگونه بیماری در به طمربو صررفات در مورد شررجره های اصررلاحی در انتخاب مبتنی برصررحت پیش بینی ارزش میانگین

دارد  بسررتگی مرجع جمعیت اندازه و نشررانگر تراکم جمعیت، سرراختار به بینیپیش بود. صررحت 56/0و برای انتخاب ژنومی  42/0

(Houston et al. 2020; Allal & Nguyen 2022.) 

 کاهش و بنابراین یزندگ مراحل اولیهژنومی در  اصررلاحی ارزش اسرراس حیوانات بر انتخاب از طرفی انتخاب ژنومی از طریق

 81رخ همخونی تا نانتخاب ژنومی در مقایسه با انتخاب سنتی موجب کاهش  شود.نسل موجب افزایش پیشرفت ژنتیکی می فاصله

صد می سیار نرخ باروری که شود که این موضوع برای آبزیاندر مزرعه در ( Ne)ؤثر جمعیت مبالایی دارند و به همین دلیل اندازه  ب

با مدیریت بهتر اثرات  های اصررلاح نژادی راتوان کارآیی برنامههمچنین می تواند پایین باشررد، حایز اهمیت اسررت.ها میبرای آن

ستازی در انتخاب ژنومی بهبود داد )  ژنومی (. انتخابZenger et al. 2019متقابل ژنتیک و محیط و نیز ادغام اثرات غالبیت و اپی

 بیماری، به ل مقاومتبرای مثا اسررت یا وراثت پذیری پایینی دارند دشرروار هاآن گیری اندازه که صررفاتی خابانت برای مخصرروصرراً

صرف شت کیفیت صفات و سلامتی صفات تولیدمثلی، صفات خوراک، م سب گو ست ) منا ثال در برای م (.Song et al. 2022ا

میگوی سفید  معیتج در سفید لکه سندروم به ویروس مقاومت ژنتیکی صفت بهبود برای زیادی ای گزارش شد که پتانسیلمطالعه

ستفاده با غربی ستلزم زیان(. انجام انتخاب ژنومی در آبLillehammer et al. 2020انتخاب ژنومی وجود دارد ) از ا  وجود منابع م

 جفتگیری هایبرنامه طراحی و تجاری مقیاس در های فنوتیپیصحیح رکورد ثبت فنوتیپ صفت، با ژنوتیپ روابط درک مؤثر، ژنومی

  (.Gjedrem et al. 2012) باشدمی مناسب

سال در تحقیقات انتخاب ژنومی در آبزیان، بالقوه مزایای وجود با های گونه از محدودی و تنها در تعداد های اخیراین زمینه در 

های تعیین ژنوتیپ برای حیوانات جمعیت بالایاسرتفاده از انتخاب ژنومی در آبزیان، هزینه  محدودیت اولین. اسرت شرده آغاز آبزی

 توسررط توالی یابی ژنوتیپ تعیین ویژه به بالا، کارآیی با ژنوم یابیتوالی هایفناوری این محدودیت با ظهور .باشرردمرجع و تایید می

(GBS)1 شانگر زیادی تعداد تواندکه می سب هزینه با را بالا کیفیت با ژنتیکی ن سایی منا ست. درکند، د شنا شدن ا  ر حال بر طرف 

شخ  گردید کهمطالعه صورت گرفت، م صفات مقاومت به بیماری در آبزیان  ستفاده بینی باپیش صحت ای که برای  از یک زیر  ا

سایی  هایSNP مجموعه از سط شدهشنا سترده ارتباط ژنومی  مطالعات تو شتر( GWAS)گ ستفاده از همه از بی بود  هاSNP ا

(Luo et al. 2021). 

 

                                                      
1 Genotyping-by-sequencing (GBS) 
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صحت1جدول  سه  شد و مقاومت به بیماری در دو روش ارزش بینی پیش . مقای صفات ر صلاحی برای  های ا

 (Allal & Nguyen 2022های مختلف ماهی و میگو )گونه انتخاب مبتنی بر شجره و انتخاب ژنومی در
Table 1. Comparison of the prediction accuracy of EBVs for growth and disease resistance 

traits based on pedigree and genomic selection in the different species of fish and shrimp 

(Allal & Nguyen 2022)  
 گونه

Species 
 صفات
Traits 

های SNPروش تعیین ژنوتیپ )تعداد 
 مؤثر(

Genotyping method (number of 
effective SNPs) 

انتخاب افزایش صحت در 
ژنومی نسبت به انتخاب مبتنی 

 بر شجره
Accuracy relative 

increase 
    Fish  ماهی

 سالمون اقیانوس اطلس
Atlantic salmon 

 رشد
Growth 

SNP arrays (33,000–112,000) 19.5% 

 مقاومت به بیماری 
Disease resistance 

SNP arrays (7,000–220,000) 23.8% 

 کمان رنگین آلای قزل
Rainbow trout 

 مقاومت به بیماری
Disease resistance 

SNP arrays (27,000–45,000) 70.8% 

 کوهو آلای قزل
Coho salmon 

 مقاومت به بیماری
Disease resistance 

1seq (9,000)-RAD 127% 

 کپور معمولی
Common carp 

 رشد
Growth 

RAD-seq (20,000) 18% 

 مقاومت به بیماری 
Disease resistance 

RAD-seq (16,000) 8% 

 تیلاپیای نیل
Nile tilapia 

 رشد
Growth 

SNP arrays (32,000–48,000) 39.8% 

 سی باس اروپایی
European ses bass 

 مقاومت به بیماری
Disease resistance 

SNP arrays (44,000) 
RAD-seq (9,000) 

9% 

 بازدهی خوراک 
Feed efficiency 

SNP arrays (3,000) 
 

120% 

 سر طلایی سیم
Gilthead sea bream 

 مقاومت به بیماری
Disease resistance 

SNP arrays (44,000) 
RAD-seq (22,000) 

23.5% 

 سپر ماهی
Turbo 

 مقاومت به بیماری
Disease resistance 

RAD-seq (18,000) 12% 

 زیتونی کفشک
Japanese flounder 

 مقاومت به بیماری
Disease resistance 

WGS (1,900,000) - 

 آبراهه ماهی گربه
Channel catfish 

 Growth SNP arrays (55,000) 28.5%  رشد

 بزرگ زرد کروکر
Large yellow 

croaker 

 - Growth RAD-seq (30,000)  رشد

 زرددم  ماهی شاه
Yellowtail 
kingfish 

 - Growth 2seq (14,000)-DArT  رشد

 درام زرد
Yellow drum 

 - Growth GBS (54,000)  رشد

    Shrimpمیگو 
 میگوی سفید غربی

Whiteleg shrimp 
 Growth RAD-seq (23,000), SLAF-seq   رشد

(6,000) 
- 

 مقاومت به بیماری 
Disease resistance 

RAD-seq (23,000) 5.5% 

 میگوی موزی
Banana shrimp 

 Growth DArT-seq (9,000) 21.4%   رشد

 مقاومت به بیماری 
Disease resistance 

DArT-seq (9,000) 567% 

 

                                                      
1 Restriction site-associated DNA sequencing (RAD-seq) 

2 Deamination adjacent to RNA modification targets 
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تعیین  هزینه تواندمی بخشررد بلکهمی بهبود را بینیپیش صررحت تنها نه برای انتخاب ژنومی بنابراین این راهکار پیشررنهادی

سریع برای و دهد کاهش راژنوتیپ  ستفاده ت سیار آبزیمختلف  هایگونه در انتخاب ژنومی از ا  برای دیگر روش .بود خواهد مفید ب

شن تعیین ژنوتیپ، هزینه کاهش ست 1ژنوتیپی ایمپیوتی سط یک انتخاب کاندیداهای و والدین )مولدین( فقط طی این روش که ا  تو

 هایژنوتیپسرپس . شروندمی ژنوتیپ پایین تعیین تراکم با هزینه و کم SNP یک پنل با حیوانات سرایر و بالا تراکم با SNP پنل

گردد. طی مطالعات مختلفی ایمپیوت می بالا با تراکم SNP پنل با شرررده تعیین ژنوتیپ افراد اطلاعات از اسرررتفاده با حیوانات این

 ارائه ژنومی انتخاب در را صحت مشابهی بالا تراکم با هایپنل از ایمپیوتیشن ژنوتیپی در مقایسه با استفاده مشخ  شده است که

 ایمپیوت شرروند، باید که نشررانگرهایی نسرربت جمله از متعددی عوامل تأثیر تحت این حال، صررحت ایمپیوتیشررن ژنوتیپیکند. با می

شاوندی بین ارتباط شده، و جمعیت مرجع افراد خوی شانگرها صحیح موقعیت ایمپیوت  شه ن ستگی،  تعادل فاز عدم ژنومی، در نق پیو

 .Allal & Nguyen 2022; Song et al. 2022; Yanez et alقرار دارد ) مرجع جمعیت افراد تعداد الل کمیاب و فراوانی

2022; Zenger et al. 2019.) تعداد حاضررر حال در دیگر برای اسررتفاده از انتخاب ژنومی در آبزیان این اسررت که محدودیت 

 ها جمع آوریبرای آن اغلب فنوتیپی، هایهای ثبت شده نیستند و رکوردشجره دارای تنان نرم یا پوستان و سخت ماهیان، از زیادی

ضر، حال در از طرف دیگر. شودنمی شه حا طراحی  تنان نرم و پوستان سخت ماهی، هایگونه برای گسترده طور به SNP هایترا

 .(Allal & Nguyen 2022اند )نشده

 

 عوامل مؤثر بر صحت انتخاب ژنومی در آبزیان

 باروری، زندگی، چرخه در آبزیان به تفاوت مختلف هایگونه در ژنومی انتخاب کارآیی سرنتی، اصرلاح نژاد هایبرنامه همانند

ستگی دارد اهداف و جمعیت مؤثر اندازه صلاح نژادی ب صحت مؤثر عوامل .ا شتر از طریق مطالعاتآبزیان ب در ژنومی انتخاب بر   ی

 قابل عوامل. (2شوند )جدول می کنترل طبقه بندی قابلعوامل غیر  و کنترل قابل عوامل گروه دو در اند وسازی بررسی شده شبیه

غیر  عوامل .مودن کنترل های اصررلاحی ژنومیصررحت پیش بینی ارزش بهبود برای مصررنوعی ابزارهای طریق از توانمی را کنترل

 Song etشوند )می فمختل صفات و هاجمعیت ها،گونه در ژنومی انتخاب کارآیی در توجهی قابل هایتفاوت به منجر کنترل قابل

al. 2022; Zenger et al. 2019.)  

 

 اندازه جمعیت مرجع

صلاحی ژنومی نیاز به رکوردپیش بینی ارزش برای شدمی مرجع جمعیت فنوتیپی هایهای ا  مرجع جمعیت اندازه بنابراین،. با

 باشرررد، بزرگتر مرجع جمعیت صرررفات، هرچه پذیری وراثت از نظر صررررف. کندمی ایفا صرررحت پیش بینی ژنومی در مهمی نقش

                                                      
1 Genotype imputation  
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 .Song et alرود )می بالاتر بنابراین صررحت پیش بینی ژنومی شررود ونیز بیشررتر می نشررانگر هر به مربوط فنوتیپی رکوردهای

2022).  

  

 (Song et al. 2022; Zenger et al. 2019آبزیان ) در ژنومی انتخاب صحت بر مؤثر . عوامل2جدول 

Table 2. Factors affecting the accuracy of genomic selection in aquaculture (Song et al. 2022; 

Zenger et al. 2019) 

 کنترل قابل عوامل

Controllable factors 

 کنترل عوامل غیر قابل

Uncontrollable factors 
 مرجع جمعیت اندازه

Reference population size 

 هاکروموزوم طول متوسط

Average length of chromosomes 
 نشانگر تراکم

Marker density 

 صفات بر مؤثر هایژن تعداد

Number of genes affecting traits 
 های اصلاحی ژنومی پیش بینی ارزش روش

GEBV estimation methods 

 صفات پذیری وراثت

Heritability of traits 
 تایید و مرجع هایجمعیت بین ارتباط خویشاوندی

Relationship between reference and 

candidate populations 

 اندازه ژنوم

Genome size 

 طرح جفتگیری

Mating design 

 

 هاتعداد و اندازه خانواده

Number and size of families 

 

 تعداد نسل

Number of generations 

 

 

انجام شررد  سررر طلایی سرریم و اروپایی سرری باس در بیماری به که به منظور بهبود صررفات مقاومت ایمطالعه برای مثال در

شابه Griot et al. 2021یافت ) بهبود ژنومی بینی پیش صحت مرجع، جمعیت اندازه افزایش با که گزارش گردید (. در مطالعه م

 معمولی، کپور اطلس، اقیانوس شررامل سررالمون آبزی گونه چهار در ژنومی بینیپیش صررحت مرجع، جمعیت اندازه کاهش دیگر، با

 شررجره از جمعیت مؤثر اندازه برآورد برای مرسرروم طور به .(Song & Hu 2022یافت ) کمان کاهش رنگین آلای قزل و پورگی

 مدیریت با دامی هایجمعیت از بعضی در تنها امر این که باشدمی شجره اطلاعات بودن کامل نیازمند روش این اما شودمی استفاده

 مانند ژنومی اطلاعات از اسررتفاده(. Uimari and Tapio, 2011; Pasandideh et al. 2020b) باشرردمیپذیر امکان بالا

شه سب حل راه یک SNP هایترا سبه برای منا صاً جمعیت مؤثر اندازه محا صو ست هایجمعیت در خ ست ممکن که آبزیان ا  ا

 باشند. نداشته کاملی ایشجره اطلاعات
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 نشانگر تراکم

شود و بنابراین ها میQTL( بین نشانگرها و LDموجب افزایش عدم تعادل پیوستگی ) نشانگرها تعداد افزایش کلی، طور به

مشخ   ایدر مطالعه(. Song et al. 2022; Zenger et al. 2019)دهد  افزایش صحت انتخاب و پیشرفت ژنتیکی را تواندمی

پیشرفت  افزایش و 56/0 به 48/0 از انتخاب صحت افزایش باعث مورگان هر عدد در 100 به 50 از نشانگرها تراکم در تغییر که شد

 این (. باLillehammer et al. 2013داد ) کاهش 009/0 به 01/0از  را همخونی که حالی در شرررد، 82/1 به 58/1 از ژنتیکی

شانگرها تراکم افزایش گاهی حال، شانگرهای از برخی ایجاد باعث ن صحت پیش بینی و  شودمی 1تداخلی ن ست  بنابراین ممکن ا

 (. Gong et al. 2021; van Binsbergen et al. 2015ژنومی را کاهش دهد )

 

 (GEBVهای اصلاحی ژنومی )پیش بینی ارزش روش

ها در دارد. این روش نقش مهمی در کارآیی برنامه انتخاب ژنومی( GEBV)ژنومی  اصرررلاحی هایارزش بینی پیش روش

 هایهای مبتنی بر الگوریتم( روش3و  2های مبتنی بر تئوری بیزین( روشBLUP ،2تئوری  های مبتنی بر( روش1سه گروه عمده 

شین یادگیری ضات به توجه با(. 3 جدول)شوند طبقه بندی می 3ما سباتی، هر روش مختلف مفرو  متفاوت آن نیز کاربرد دامنه محا

 با باید ارزیابی بنابراین روش. شرروندمی ارزیابی هایروش در تفاوت موجب صررفات و جمعیت اندازه گونه، نوع این، بر علاوه. اسررت

 .(Song et al. 2022برسد ) حداکثر به کارآیی انتخاب ژنومی تا شود انتخاب نظر مورد برنامه اصلاح نژادی به توجه

 

 تایید و مرجع هایجمعیت بین ارتباط خویشاوندی

 بالاتر صررحت پیش بینی ژنومی هم باشررد، تایید نزدیکتر و مرجع هایجمعیت بین خویشرراوندی ارتباط چه هر کلی، طور به

ست ستبالای آن باروری آبزی، هایگونه مهم هایویژگی از یکی .ا صنوعی و ایجاد هزارانتلاقی امکان که ها ا در  حیوان های م

به همین دلیل در (. خانواده 1000 برای ایجاد نر 50 با ماده 50 مثال، عنوان به) کندمی فراهم را بزرگ مقیاس در های ناتنیخانواده

(. در Allal & Nguyen 2022وجود دارد ) تایید و مرجع هایجمعیت در حیوانات آبزیان، امکان ارتباط خویشرراوندی نزدیک بین

 است کوچک معمولی کپور و اروپایی باس سی سر طلایی، سیم سپر ماهی، برای جمعیت فعلی مؤثر ای گزارش شد که اندازهمطالعه

ای که به (. در مطالعهSaura et al. 2021اسررت ) آبزی هایگونه های اکثرجمعیت بین نزدیک ژنتیکی ارتباط دهنده نشرران که

شانگر ستفاده از ن سی تنوع ژنتیکی در دوازده گونه از ماهی گوپی با ا انجام  4(ISSR) یانیم هساد یتکرار هاییتوالهای منظور برر

                                                      
1 Noise markers 
2 Based on the Bayesian theory 
3 Based on machine learning algorithms 
4 Inter Simple Sequence Repeat 
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 (. در مطالعهMohammadabadi et al. 2021ها وجود دارد )گرفت، مشخ  گردید که ارتباط ژنتیکی نزدیکی بین این جمعیت

 سالمون ماهی اصلاح نژادی هایبرنامه تایید روی صحت پیش بینی در و مرجع هایجمعیت بین نزدیک ژنتیکی روابط دیگر، تأثیر

صررحیح  برآورد های مرجع و تایید در آبزیان، امکانارتباط خویشرراوندی نزدیک بین جمعیت .(Fraslin et al. 2022اثبات شررد )

شانگرهایی با تراکم پایین  صفات ژنتیکی پارامترهای  Allalکند )می را فراهم( SNP 5000تا 1000 مثال عنوان به)حتی توسط ن

& Nguyen 2022; Song et al. 2022 .) 

 

 (Song et al. 2022ژنومی در انتخاب ژنومی ) اصلاحی هایارزش بینی پیش های. روش3جدول 

Table 3. Methods of GEBV prediction in genomic selection (Song et al. 2022) 

 روش گروه

 BLUPتئوری  مبتنی بر

Based on the BLUP theory 

RRBLUP; GBLUP; ssGBLUP; TABLUP; 

BLUP/GA; GFBLUP 

 بیزینمبتنی بر تئوری 

Based on the Bayesian theory 

BayesA; BayesB; BayesC/Cπ; BayesR; BayesRC; 

Single-step Bayesian 

 ماشین یادگیری هایمبتنی بر الگوریتم

Based on machine learning 

algorithms 

RF; SVM; RKHS; DL 

 

 طرح جفتگیری

 و همخونی میزان بر تواندمی که است نژادی اصلاح برنامه موفقیت هر در عوامل مهم از یکی جفتگیری مناسب طرح انتخاب

 مشخ  شد که کمترین فاکتوریل و ایآشیانه جفتی، های جفتگیری تکای با مقایسه طرحمؤثر باشد. در مطالعه ژنتیکی پیشرفت

 بر تأثیر را بدترین جفتی طرح تک که حالی در بدست آمد فاکتوریل ژنتیکی در طرح جفتگیری پیشرفت بیشترین و میزان همخونی

سخ و همخونی ژنتیکی، تنوع روی شرفت ژنتیکی  به انتخاب پا ضریب همخونی و پی شت. با این حال، تأثیر طرح جفتگیری روی  دا

 (. Dupont-Nivet et al. 2006باشد )در ارتباط با اندازه مؤثر جمعیت نیز می

 

 هاتعداد و اندازه خانواده

 میزان روی چشرررمگیری طور به گیرند،مورد اسرررتفاده قرار می اصرررلاح نژادی برنامه یک در که مولدینی یا هاخانواده تعداد

 کاهش طریق خانواده، از 200 تا هاخانواده تعداد که افزایش رسدمی نظر به .دارد تأثیر انتخاب شدت و ژنتیکی تنوع همخونی، حفظ
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شرفت ژنتیکی، موجب  افزایش و همخونی میزان صلاح هایبرنامه بهبود کارآییپی  ,Skaarud et al., 2011) شودنژادی می ا

 رسرراندن حداقل به مناسرربی برای خانواده اندازه اسررت ممکن خانواده هر در نتاج 100 تا 50 که رسرردمی نظر همچنین به(. 2014

 (.Zenger et al. 2019) پیشرفت ژنتیکی باشد رساندن حداکثر به و همخونی

 

 تعداد نسل

 سررازی شرربیه مطالعات از اسررتفاده ها بادام اصررلاح نژادی هایصررحت انتخاب ژنومی در برنامه روی نسررل تعداد تاثیر تغییر

نسل  تعداد افزایش با برای مثال، نتایج یک مطالعه که روی گاو انجام شد نشان داد که صحت انتخاب ژنومی .است شده مشخ 

 مولکولی نشانگرهای بین عدم تعادل پیوستگی ، درجهنسل تعداد افزایش با که است دلیل این به موضوع عمدتاً این. یابدمی کاهش

بنابراین . گذاردمی تأثیر های اصلاحی ژنومیصحت پیش بینی ارزش بر خود نوبه به که یابدمی کاهش صفات بر مؤثر هایQTL و

 .(Ma et al. 2019شود ) روزرسانیبه منظم طورباید به  مرجع اطلاعات جمعیت

ستفاده بر به طور عمده مبتنی آبزیان بهبود ژنتیکی هایبرنامه: گیرینتیجه شجره فنوتیپی اطلاعات از ا  افراد مبتنی بر ایو 

صول ست کمی ژنتیک ا سال .بوده ا ستفاده قرار گرفته  ی آبزیگونه 20های اخیر انتخاب ژنومی برای حدود با این حال، در  مورد ا

ست صت ژنومیانتخاب  اگرچه .ا شرفت افزایش برای را هاییفر صلاح نژاد هایدر برنامه ژنتیکی پی باید  اما کند،می آبزیان فراهم ا

رکوردبرداری فنوتیپی توسرررط  هایروش های تجاری و اقتصرررادی آینده مورد ارزیابی قرار گیرد. ظهورمزایای این روش در برنامه

شین و تعیین ژنوتیپ با فناوری سهیل را پروری آبزی در انتخاب ژنومی ترسریع کاربرد صرفه، به مقرون هایما انتخاب  .کندمی ت

صحت پیش بینی و بنابراین بهبود خانواده درون با در نظر گرفتن واریانس ژنتیکی ژنومی صفات صفات موجب افزایش  با  به ویژه 

 امکان انتخاب ژنومی مداوم، هوایی و آب تغییرات همچنین و پروتئین تامین به جهانی نیاز به توجه با گردد.وراثت پذیری پایین می

 پیشرررفت با .کنداثرات متقابل ژنتیک و محیط و انتخاب حیوانات با حسرراسرریت کمتر به تغییرات محیطی را فراهم می بهتر کنترل

قرار گیرد  مورد استفاده گسترده یآبز هایاصلاح نژاد گونه در که در آینده انتخاب ژنومی رودمی انتظار های نوین،فناوری روزافزون

 و مسیر را برای توسعه پایدار این صنعت هموار کند. 

سگزاری سات یاز تمام دانندنگارندگان بر خود لازم می :سپا شگاه یدا شتن ا یکه برا یو همکاران محترم دان مقاله از  یننو

شنهاداتنظرات و پ شدشان بهرهارزنده ی سگزار یمانهصم یم،مند  سات ین. همچننمایند یسپا ارجمند مجله  یداز داوران محترم و ا

 .گرددیم یتشکر و قدردان یو علم ختاریمتن مقاله و ارائه نظرات سا یابیبه خاطر ارز ی،کشاورز یوتکنولوژیب
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