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 چکیده

افزایش صحت انتخاب  منظوربههای با تراکم بالا های با تراکم پایین به تراشهتراشه تبدیلیک روش  عنوانبه استنباط ژنوتیپ   
 ، خالص(1)سناریو  میختهآسه جمعیت  استنباط ژنوتیپمنظور بررسی صحت حاضر بهدر پژوهش ژنومی در حیوانات است. 

و  Beagle استنباط ژنوتیپ. از دو روش سازی شد شبیه QMSimافزار به کمک نرم (3)سناریو  صو آمیخته + خال (2)سناریو 
Flmpute  حیوان  1222و  522، 252. اندازه جمعیت مرجع برای هر سناریو شداستفاده  زیادو  کمبرای دو نوع تراشه با تراکم

حیوان،  522به  252با افزایش اندازه جمعیت مرجع از برای تمام سناریوها انتخاب شد. نتایج پژوهش حاضر نشان داد که 
کمک روش به وتیپاستنباط ژن. صحت شد کندتر این افزایش،حیوان  1222به  522از  و بیشتر استنباط ژنوتیپصحت افزایش 
Flmpute  نسبت بهBeagle ( بیشتر نمایان شد. در اندازه 252برای اندازه جمعیت مرجع کوچک )و  522های جمعیت مرجع حیوان

میزان صحت  1برای سناریو  نبود. دارمعنی Beagleروش نسبت به Flmputeحیوان در تمام سناریوها افزایش صحت  1222
  1سناریو  در مقایسه با 3در سناریو  استنباط ژنوتیپبیشتر برآورد شد. افزایش صحت  2نسبت به سناریو  استنباط ژنوتیپ

طور کلی نتایج پژوهش حاضر نشان داد که در کشورهای در حال توسعه که جمعیت حیوانی تعیین ژنوتیپ شده هب معنی شد.بی
به کمک جمعیت  Flmpute استنباط ژنوتیپکوچک در دسترس هست، برای افزایش صحت انتخاب ژنومی استفاده از روش 

 شود. استفادهعنوان یک راهکار مناسب بهتوان آمیخته با افزایش ارتباط خویشاوندی بین جمعیت مرجع و هدف می
 

 بینیصحت پیشسازی، جمعیت آمیخته، شبیه ،استنباط ژنوتیپانتخاب ژنومی، کلیدی:  هایواژه
 

 مقدمه
 9کمک برآورد ارزش اصلاحی ژنومیانتخاب حیوانات به   

(GEBV) یکیبهبود ژنت یروش استاندارد برا کعنوان یبه 
باشد. در انتخاب مورد توافق می یدام یهااز گونه یاریبس

 SNP( بین نشانگرهای LD)ژنومی از عدم تعادل پیوستگی 
ناشناخته برای تخمین ارزش  2های علیشناخته شده و جهش

از  در انتخاب ژنومی (.9شود )اصلاحی ژنومی کمک گرفته می
 بینی ژنومی در جمعیت مرجع بزرگ برای معادلات پیش
اصلاحی ژنومی برای کاندیداهای انتخاب  هایتخمین ارزش

 (.91) شودکه فقط دارای اطلاعات ژنومی هستند استفاده می
های سنتی در هنگام استفاده ار روش ویژهبهانتخاب ژنومی 

برآورد ارزش اصلاحی که اطلاعات شجره در دسترس نیست 
ها گزارش شده در بسیاری از پژوهش (.9باشد )بسیار مهم می

 با افزایش اندازه جمعیت مرجع و استفاده از  است که
را  GEBV توان صحتمی بالا تراکمهای نشانگری با تراشه

های تراشه .(1،90) افزایش دادمرجع  یهاتیدر جمع
ها QTLبین نشانگرها و  LDنشانگری برای توجیه کردن 

 LDبرای حصول باشند. گزارش شده که و مفید می مؤثر
هزار کیلو  03تراکم تراشه با به در داخل یک نژاد مناسب 

 در داخل و  نیاز استبینی  برای حداکثر صحت پیشبازی 
  امراین (. 7) باشد بیشتر باید تراشه تراکم های مختلطگله

کوچک و دیگر نژادها  عویژه زمانی که اندازه جمعیت مرجهب
هم در حیوانات جمعیت مرجع برای برآورد اثرات نشانگر وجود 

 شود. اگرچه هزینه تعیین ژنوتیپ دارند، بیشتر احساس می
صورت محسوس کاهش پیدا نموده است اما با این وجود به

برای  ویژهبهباید گفته شود که تهیه نشانگرهای با تراکم بالا 
های کوچک یک امر پرهزینه ه و گلهکشورهای در حال توسع

برای تبدیل  صرفهبهدر این کشورها یک روش مقرون  است.
های با تراکم بالا های با تراکم پایین نشانگر به تراشهتراشه

تعداد  (.9)ایمپیوتیشن( است ) استنباط ژنوتیپاستفاده از روش 
 یمناسب برا تمیالگور کیو  SNP نشانگرهای مناسب

 و تبدیل این تراشه کم  یبا چگالتراشه  کیها در انتخاب آن
برای ایجاد یک تراشه با چگالی زیاد  استنباط ژنوتیپکمک به

استنباط فاکتورهای زیادی صحت  (.9هنوز ناشناخته است )
توان به ها میدهند که از آنقرار می تأثیررا تحت  ژنوتیپ

مرجع و اندازه جمعیت مرجع و رابطه خویشاوندی بین جمعیت 
( گزارش کردند 1و همکاران )هابیر  (.22،27هدف اشاره نمود )

با فواصل یکسان در تمام  SNPجایگذاری نشانگرهایکه 
روش و کمک از  0کم تراکم هایتراشه سطح ژنوم برای

یک تراشه با تراکم و دقت بالا  به توانمی استنباط ژنوتیپ
 های دیگری در راستای استفاده از تلاش دست یافت.

اری یکسان نشانگرها ذهای با تراکم پایین براساس جایگتراشه
 های کمیابدر تمام سطح ژنوم و حداکثر نمودن فرآوانی آلل

نشانگرهای  استنباط ژنوتیپبرای  (.2،0) مطرح شده است
SNP ها های متعددی وجود دارند. این گونه روشروش

(، LDها، عدم تعادل پیوستگی )آلل براساس شجره، تفرق
. از بین باشندمیآنها  اطلاعات جمعیت و ترکیب متقابل

 (، فیندهپBeagle( )0توان روش بگل )های موجود، میروش
(Findhap( )22 و پدایمپیوت ) (PedImpute( )29 را نام )

برد. در بعضی موارد که بین افراد ارتباط خویشاوندی قوی 

1- Genomic estimated breeding values (GEBV)                                           2- Causal mutations                                            3- Sparse 

 دانشگاه علوم کشاورزی و منابع طبیعی ساری
 پژوهشهای تولیدات دامی
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 993................ ............................................................. های خالص و آمیختههای استنباط ژنوتیپ بر صحت استنباط در جمعیتاثر اندازه جمعیت مرجع و روش

نیاز  استنباط ژنوتیپوجود ندارد به اطلاعات شجره برای ایجاد 
 در این گونه جوامع،  استنباط ژنوتیپنیست. برای ایجاد 

از طرف دیگر  (.22شود )پیشنهاد می Flmputeافزار نرم
Beagle ،یکیالکترون یامؤثر و حافظه یافزارابزار نرم کی 

های کردن واریانتایمپیوت  یبرا 9یخطیابیاست که از درون
 .(99) کندمیفرض استفاده شیپ ماتیبا تنظژنوتیپ نشده 

 استنباط ژنوتیپو همچنین روش  SNPتراشه نشانگرهای 
طراحی گردیده است. برای  خالص هایجمعیتبیشتر برای 

های گاو شیری آمیخته کشورهای در حال توسعه که اکثر گله
 تعیین ژنوتیپ شده کمی در دسترس  حیواناتو از طرفی 

برای ایجاد تراشه با تراکم بالا  استنباط ژنوتیپباشد، روش می
بینی ژنومی را ایجاد نماید، یک اصل که حداکثر صحت پیش

صحت بررسی پذیرفته شده است. هدف از این مطالعه 
و خالص+  آمیخته ،جمعیت خالص سهدر  استنباط ژنوتیپ

بررسی  ،Beagleو  Flmpute هایکمک روشبه آمیخته
برای دو تراشه با تراکم پایین و تراشه  استنباط ژنوتیپصحت 

 در نهایت و 0با تراکم بالا در راهبردهای متفاوت سه جمعیت 
برای سناریوهای مختلف با  استنباط ژنوتیپبررسی صحت 

 Flmputeهای جمعیت مرجع متفاوت تحت روش هایاندازه
 باشد.می Beagleو 
 

 هامواد و روش
  گاو شیری سه جمعیتQMsim (20 )افزار کمک نرمبه   
 

 و خالص+ آمیخته (2)سناریو خالص ، (9)سناریو آمیخته 
دو  سازی، از طریقبعد از شبیه سازی شد.بیهش (0)سناریو 

 عنوان ( به2) Beagle( و 22)  Flmputeروش متفاوت،
شده از بینی نقاط گم، به پیشاستنباط ژنوتیپافزارهای نرم

 تأثیربرای های بر پایه جمعیت طریق روابط فامیلی و الگوریتم
افراد جمعیت مرجع با . قدام شداژنومی، روی صحت انتخاب 

)تراشه  SNPنشانگر  7133دو تراشه با تراکم استفاده از 
  SNPهزار نشانگر  00333تراکم پایین( و تراشه با تراکم 

روابط  تأثیرمنظور مطالعه به شدند. ژنوتایپتعیین )تراکم بالا( 
بین افراد جمعیت مرجع و جمعیت هدف بر صحت استباط 

 23در هر نسل نسل ادامه پیدا نمود.  پنجژنوتیپ، آمیزش 
حیوان ماده آمیزش داده  233طور تصادفی با حیوان نر برتر به

. ژنوتیپ گردیدحیوان در هر نسل  133که به تولید  شد
ای، با استفاده از مرحلهنر طی دو راهبرد دو و سهحیوانات 

باط ژنوتیپی گردیدند. در راهبر نژنوتیپ افراد جمعیت مرجع است
ای با تراشه تراکم پایین ژنوتیپ حیوانات نر برای دومرحله

ای ابتدا مرحلهتراشه با تراکم بالا ایمپیوت شد. در روش سه
یمپیوت شدند و در های تراشه بالا از تراشه متوسط اژنوتیپ

 .شدندمرحله بعدی تراشه تراکم بالا از تراکم متوسط ایجاد 
در راهبرد  نشان داده شد. 9ای در جدول مرحلهراهبرد دو و سه

نشانگر باقی  01971بعد از ایمپیوت شدن تعداد  ایمرحله دو
مانده بعد  ای تعداد نشانگرهای باقیمرحله ماند. در روش سه

 عد بود. 01323ایمپیوتیشن از 

 
 در استنباط ژنوتیپیای سه مرحلهمراحل راهبرد دو و  -9جدول 

Table 1. Two and three-step strategy in genotypic imputation 
  ایمرحلهراهبرد سه  ایراهبرد دومرحله

 تمام افراد نسل پایه نشانگر 7133تراشه تراکم پایین با 
 حیوان( 133)

 نشانگر 7133تراشه تراکم پایین با 
 

 جمعیت مرجع

 تراشه تراکم متوسط در هر نسلنر  233 
 

 تراشه میانی

 نر در هر نسل 233 نشانگر 00333تراشه تراکم بالا با 
 

 های آزمونجمعیت نشانگر 00333تراشه تراکم بالا با 

 
روابط خویشاوندی بین جمعیت مرجع و جمعیت هدف با    

توجه به اندازه جمعیت مرجع برای سناریوهای مختلف در 
 کمک به استنباط ژنوتیپصحت  اند.نشان داده شده 2جدول 

 

های مشاهده و بین ژنوتیپ 2ضریب همبستگی پیرسن
داری دو به دوی این برای معنی .ایمپیوت شده برآورد شد

 .استفاده شد Hotelling Williams- t-testها از آزمون روش

 های متفاوت جمعیت مرجع خویشاوندی بین سناریوهای متفاوت تحت اندازه -2جدول 
Table 2. Relationship between different scenarios under different sizes of reference population 

 استنباط ژنوتیپسناریوهای 
 0سناریو  2سناریو  9سناریو  اندازه جمعیت مرجع

203 20/3 92/3 22/3 
033 20/3 99/3 20/3 

9333 22/3 93/3 20/3 
 ترتیب جمعیت آمیخته، جمعیت خالص و جمعیت آمیخته+ خالصهب 0و  2، 9سناریو 

 

 نتایج و بحث
برای تمام سناریوهای با افزایش  استنباط ژنوتیپصحت    

(. در 1و  0اندازه جمعیت مرجع افزایش پیدا نمود )جدول 
مطالعات مختلفی گزارش شده است که با افزایش اندازه 

افزایش خواهد یافت که  استنباط ژنوتیپجمعیت مرجع صحت 
ها بود نتایج پژوهش حاضر در مطابقت با این پژوهش

برای تمام  استنباط ژنوتیپافزایش صحت  (.92،93،23)
 033به  203سناریوها برای افزایش اندازه جمعیت مرجع از 

ت حیوان شیب بیشتری دیده شد در مقابل افزایش اندازه جمعی
 شد یکاهش ،افزایش حیوان شیب 9333به  033مرجع از 

( افزایش 93و همکاران ) فرقریشیدر مطالعه  (.1و  0)جدول 
حیوان باعث افزایش صحت  232به  12اندازه مرجع از 

1- Interpolation                                                                                                                                                    2- Pearsons correlation 
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واحد در حالیکه با افزایش جمعیت  1میزان به استنباط ژنوتیپ

واحد گزارش  2حیوان این افزایش فقط  702به  232مرجع از 
شد. افزایش میزان صحت در اندازه جمعیت مرجع کوچک به 

 ن( احتمالاً حیوا 033به  203اندازه جمعیت مرجع متوسط )
های مشترک در جمعیت مرجع افزایش تعداد هاپلوتایپ دلیلبه

که افزایش جمعیت مرجع از حالت متوسط (، در حالی1باشد )
حیوان( احتمالاً باعث افزایش مقدار  9333به  033) به بزرگ

 (.    9) می شودهاپلوتیپ مشترک در جمعیت مرجع  ناچیز
صحت حیوان(  203برای اندازه جمعیت مرجع کوچک )   

 Beagleنسبت به  Flmputeکمک روش به استنباط ژنوتیپ
و  033های جمعیت مرجع (. در اندازه0)جدول بود بیشتر 
 Flmputeحیوان در تمام سناریوها افزایش صحت  9333

در یک . (<30/3p) نبود دارمعنی Beagleروش نسبت به
گاوهای آمیخته هلشتاین آفریقای جنوبی  مطالعه که بر روی

در  استنباط ژنوتیپداد که صحت  انجام شد، نتایج آنها نشان
بیشتر برآورد شد  Beagle در مقایسه با روش Flmputeروش 

(. همچنین در 9) که با نتایج پژوهش حاضر مطابقت دارد
 استنباط ژنوتیپ( که صحت 93و همکاران ) فرقریشیمطالعه 

و   Flmputeکمک دو روشهای آبی بهگاومیشرا بر روی 
Beagle ها نشان داد که اندازه مقایسه نمودند، نتایج آن

بیشتری بر روی  تأثیرافزار جمعیت مرجع نسبت به نوع نرم
 دارد. دلیل افزایش صحت در  استنباط ژنوتیپصحت 

احتمالاً به  Beagleدر مقایسه با روش    Flmputeافزارنرم
دخالت دادن روابط خویشاوندی در جمعیت مرجع و هدف، 

 تطلاعاا و همچنین ا ـهادهانوـخ ناـمی پیوستگی تطلاعاا
LD گزارش شده است که است. همچنین  جمعیتدر  دموجو

 ،از اطلاعات شجره Flmputeبا توجه به استفاده روش 
ژنوتایپ باعث افزایش  یابیاحتمالاً بهبود کیفیت فاز و توالی

های در این روش نسبت به روش استنباط ژنوتیپصحت 
ای گزارش شده است که افزایش در مطالعه (.97) دیگر گردد

نسبت  Flmputeبرای مقایسه روش  استنباط ژنوتیپصحت 
دار برای اندازه جمعیت مرجع کوچک معنی Beagleبه 

حیوان  133از  گزارش شد، و برای اندازه جمعیت مرجع بزرگتر
متوسط صحت  (.93دار نبود )این افزایش صحت معنی

 0و  2، 9وی یبرای سنار Beagleبرای روش  استنباط ژنوتیپ
  Flmputeو برای روش  71/3و  01/3، 72/3ترتیب به
بدست آمد. افزایش صحت  12/3و  21/3، 19/3ترتیب به

اما در   .(≥p 30/3) دارمعنی 2در مقایسه با سناریو   9سناریو 
که این عمل را  .(<p 30/3) بودن دار معنی 0مقایسه با سناریو 

توان به عدم خویشاوندی افراد خالص و آمیخته در جمعیت می
استنباط در مطالعه حاضر صحت  (.0مرجع نسبت داد )سناریو 

 9حیوان در سناریو  9333برای اندازه جمعیت مرجع  ژنوتیپ
 12/3و  17/3ترتیب به Beagleو  Flmputeبرای روش 

معنی شد و بیبرآورد شد که این تفاوت صحت بسیار ناچیز 
(30/3p>).  در یک مطالعه با روشBeagle  برای اندازه

حیوان از گاوهای شیری سوئدی برای  9333جمعیت مرجع 
هزار کیلوباز به تراشه با تراکم بالاتر صحت  03تراشه با تراکم 

و  در مطالعه ما (.90تغییر ناچیز برآورد شد ) استنباط ژنوتیپ
نسبت  Beagleروش  استنباط ژنوتیپ( صحت 90همکاران )

بیشتر  ،حیوان 0333برای اندازه جمعیت مرجع   Flmputeبه
که دلیل  گزارش شد که در تناقض با نتایج پژوهش حاضر بود

شده در پژوهش مربوط باشد به نوع داده استفاده  احتمالاً آن
های واقعی گاوهای سوئدی و از داده آنهاکه در مطالعه  زیرا

Finnish Red در توافق با پژوهش حاضر استفاده شده بود .
نسبت به  Flmputeروش  استنباط ژنوتیپکه افزایش صحت 

Beagle  فر و قریشی( و 90و همکاران ) میلانسیمطالعه
 بود.( 93همکاران )

استنباط )جمعیت آمیخته( میزان صحت  9برای سناریو    
دست ه)جمعیت خالص( بیشتر ب 2نسبت به سناریو  ژنوتیپ

 2نسبت به سناریو  9آمد. دلیل افزایش صحت در سناریو 
 9احتمالاً به خویشاوندی بیشتر افراد جمعیت مرجع در سناریو 

(.گزارش شد که هر چه بین جمعیت 2مرتبط است )جدول 
تنباط اسمرجع و هدف رابطه خویشاوندی بیشتر باشد صحت 

گزارش در مطالعه دیگر (. 99گردد )بیشتر برآورد می ژنوتیپ
های با تراکم برای تراشه استنباط ژنوتیپکه صحت  ،شد

استنباط استراتژی استفاده شده برای  تأثیرپایین بیشتر تحت 
های ها است. انتخاب جمعیت مرجع و الگوریتمژنوتیپ ژنوتیپ

(. اندازه 9در مرحله بعدی اهمیت قرار دارند ) استنباط ژنوتیپ
استنباط جمعیت مرجع بزرگ عموماً باعث افزایش صحت 

(. در هنگام استفاده از تراشه با تراکم پایین 1شود )می ژنوتیپ
دارا بودن اجداد مشترک در جمعیت مرجع و تایید نسبت به 

 تأثیر استنباط ژنوتیپاندازه جمعیت مرجع بر روی صحت 
(. برای رسیدن به حداکثر صحت در جمعیت 27تری دارد )بیش

مرجع برای کشورهای در حال توسعه باید حیوانات آمیخته در 
این جمعیت حداکثر ارتباط و خویشاوندی را با هم داشته 

 استنباط ژنوتیپ( صحت 9و همکاران ) الیلوباشند. در مطالعه 
معیت گاوهای در حالت استفاده از تراشه با تراکم پایین برای ج

آمیخته آفریقای جنوبی در مقایسه با جمعیت خالص که ارتباط 
 استنباط ژنوتیپخویشاوندی بیشتر با هم داشتند، صحت 

)آمیخته+ خالص( اضافه  0 سناریو بیشتر برآورد نمودند. در
استنباط نمودن جمعیت خالص به جوامع آمیخته صحت 

)جمعیت  9را در تمام حالات در مقایسه با سناریو  ژنوتیپ
آمیخته( به مقدار جزئی افزایش داده است. دلیل این امر که 

( 0اضافه نمودن حیوانات خالص به جمعیت آمیخته )سناریو
نگردیده را  استنباط ژنوتیپدار در صحت باعث افزایش معنی

لص با خویشاوندی پایین جمعیت خا به دلیلتوان احتمالاً می
 تأثیرافراد جمعیت آمیخته نسبت داد که صحت را زیاد تحت 

در توافق با پژوهش حاضر مطالعات زیادی گزارش  قرار نداد.
جای یک نژاد در جمعیت هنمودند که استفاده از چند نژاد ب

(. 1،91) می شود استنباط ژنوتیپمرجع باعث افزایش صحت 
از تفرق  شتریتنوع بتوان به دلیل افزایش صحت را می

که  نسبت دادمرجع چند نژاد  تراشه جمعیتها در پیهاپلوت
قادر است یک فیت شدن بهتر برای عدم تعادل پیوستگی با 

و همکاران  اوگاوادر مطالعه  (.99جمعیت هدف ایجاد نماید )
انجام گردید، برای  9( که بر روی گاوهای سیاه ژاپنی91)

کیلوبازی  03کیلوبازی به تراشه با تراکم  93تراشه با تراکم 
گزارش شد که این  17/3 استنباط ژنوتیپافزایش صحت 

حیوان بود. 111افزایش صحت برای جمعیت مرجع با تعداد 
 

1- Japanese Black cattle 
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 992................ ............................................................. های خالص و آمیختههای استنباط ژنوتیپ بر صحت استنباط در جمعیتاثر اندازه جمعیت مرجع و روش

 اندازه جمعیت مرجع متفاوت برای تراشه با تراکم پایینصحت استنباط ژنوتیپ در سناریوهای متفاوت تحت  -0جدول 
Table 3. . Accuracy of imputation in different scenarios under different reference population sizes for low-density chip 

 استنباط ژنوتیپهای سناریو
 0سناریو  2سناریو  9سناریو  اندازه جمعیت مرجع افزارنرم تراشه   

 
 
 

 تراشه با تراکم پایین
 
 

 
Beagle 

203 01/3 10/3 29/3 
033 70/3 22/3 71/3 
9333 12/3 79/3 17/3 

 
Flmpute 

203 72/3 20/3 71/3 
033 19/3 21/3 77/3 
9333 17/3 71/3 11/3 

 ترتیب جمعیت آمیخته، جمعیت خالص و جمعیت آمیخته+ خالصهب 0و  2، 9سناریو 
 

تحت سناریوهای متفاوت برای تراشه  استنباط ژنوتیپصحت 
در تمام  نشان داده شده است. 0با تراکم بالا در جدول شماره 

برای تراشه با تراکم بالا  استنباط ژنوتیپسناریوها صحت 
های نسبت به تراشه با تراکم پایین بیشتر برآورد شد. در تراشه

با تراکم پایین افزایش اندازه جمعیت مرجع در مقایسه با 
بیشتر  استنباط ژنوتیپهای با تراکم بالا افزایش صحت راشهت

مشهود بود. برای تراشه با تراکم پایین افزایش اندازه جمعیت 
حیوان باعث افزایش صحت  9333حیوان به  203مرجع از 

در  Flmputeو Beagle های برای روش استنباط ژنوتیپ
اما این  شد. 99/3و  21/3میزان بهترتیب به 9حالت سناریو 

میزان افزایش برای تراشه با تراکم بالا با افزایش اندازه 
در  92/3و  90/3ترتیب جمعیت مرجع برای دو روش فوق به

برای  استنباط ژنوتیپمیزان صحت  برآورد شد. 9حالت سناریو 
داد، اما تفاوت بسیار ناچیز نشان 2نسبت به سناریو  0سناریو 

 (≥30/3p) دار بودمعنی تفاوت صحت نسبت به سناریو اول
 (.1)جدول 

 

 صحت استنباط ژنوتیپ در سناریوهای متفاوت تحت اندازه جمعیت مرجع متفاوت برای تراشه با تراکم بالا -1جدول 
Table 4. Accuracy of imputation in different scenarios under different reference population sizes for high-density chip 

 استنباط ژنوتیپهای سناریو
 0سناریو  2سناریو  9سناریو  اندازه جمعیت مرجع افزارنرم تراشه   

 
 
 

 تراشه با تراکم بالا
 

 
Beagle 

203 70/3 02/3 71/3 
033 11/3 27/3 10/3 
9333 11/3 70/3 19/3 

 
Flmpute 

203 10/3 21/3 12/3 
033 11/3 72/3 13/3 
9333 10/3 11/3 17/3 

 ترتیب جمعیت آمیخته، جمعیت خالص و جمعیت آمیخته+ خالصهب 0و  2، 9سناریو 
 
 دلیلبه 2نسبت به سناریو  9برای سناریو  1 و 0در جداول    

بیشتر  استنباط ژنوتیپافزایش روابط خویشاوندی صحت 
 9نسبت به سناریو  0برآورد شد. ولی افزایش صحت سناریو 

طور کلی هب .(<p 30/3) معنی شدو بیاختلاف بسیار ناچیز 
برای  استنباط ژنوتیپداد که صحت  نتایج این پژوهش نشان

تمام سناریوهای با افزایش اندازه جمعیت مرجع افزایش پیدا 
برای تمام سناریوها  استنباط ژنوتیپنمود. افزایش صحت 

حیوان شیب  033به  203برای افزایش اندازه جمعیت مرجع از 
 9333به  033در مقابل افزایش از  و شد– بیشتری دیده

 استنباط ژنوتیپصحت  یافت.کاهش  ی،حیوان شیب افزایش
برای اندازه  Beagleنسبت به  Flmputeکمک روش به

داد. در را نشانحیوان( بیشتر خود  203جمعیت مرجع کوچک )
حیوان در تمام  9333و  033های جمعیت مرجع اندازه

 9برای سناریو  سناریوها این افزایش خیلی چشمگیر نبود.
بالا  دلیلبه 2نسبت به سناریو  استنباط ژنوتیپمیزان صحت 

 بودن رابطه خویشاوندی بین جمعیت مرجع و هدف بیشتر 
اضافه نمودن جمعیت خالص به  0در سناریو  دست آمد.هب

را در تمام حالات در  استنباط ژنوتیپجوامع آمیخته صحت 
بنابراین با توجه  مقدار جزئی افزایش داد.به 9مقایسه با سناریو 

گفت که در کشورهای در  وانتبه نتایج پژوهش حاضر می
حال توسعه که جمعیت حیوانی تعیین ژنوتیپ شده کوچک در 
دسترس هست، برای افزایش صحت انتخاب ژنومی استفاده از 

کمک جمعیت آمیخته با به Flmpute استنباط ژنوتیپروش 
 افزایش ارتباط خویشاوندی بین جمعیت مرجع و هدف 

 ه شود.عنوان یک راهکار مناسب دیدتوان بهمی
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Abstract 
    Imputation as a method of creating low-density chips to high-density chips has been 
introduced to increase the accuracy of genomic selection in animals. In the current study, to 
investing imputation accuracy, three populations of mixed (scenario 1), pure (scenario 2) and 
mixed + pure (scenario 3) were simulated using QMSim. Two methods of imputation including 
Beagle and Flmpute were used for two types of low and high density chips. Selected reference 
population sizes for each scenario were 250, 500 and 1000 animals. The results showed that in 
all considered scenarios, the accuracy of imputation raised by increasing the reference 
population size from 250 to 500 animals, but decreased by increasing the reference population 
size from 500 to 1000 animals. The accuracy of imputation using Flmpute method was greater 
than that of Beagle for the small reference population (250 animals). In all scenarios and 
reference population sizes of 500 and 1000 animals, increased accuracy in Flmpute method was 
not significant in compared to the Beagle method. The accuracy of the imputation was higher 
for scenario 1than for scenario 2. Also the increase in the accuracy of the imputation in Scenario 
3 was not significant in compared to Scenario 1. Generally, the results of the current study 
showed that in developing countries where small genotyped animal populations are available, to 
increase the accuracy of genomic selection, using Flmpute method and mixed population and 
increasing the relationship between the reference and the target population could be a suitable 
approach. 
 
Keywords: Genomic selection, Imputation, Mixed population, Prediction accuracy, Simulation  
 

 [
 D

O
I:

 1
0.

52
54

7/
ra

p.
11

.3
0.

10
9 

] 
 [

 D
O

R
: 2

0.
10

01
.1

.2
25

18
62

2.
13

99
.1

1.
30

.8
.0

 ]
 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 r

ap
.s

an
ru

.a
c.

ir
 o

n 
20

24
-0

4-
25

 ]
 

Powered by TCPDF (www.tcpdf.org)

                               6 / 6

http://dx.doi.org/10.52547/rap.11.30.109
https://dorl.net/dor/20.1001.1.22518622.1399.11.30.8.0
http://rap.sanru.ac.ir/article-1-1088-fa.html
http://www.tcpdf.org

