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 دهیچک
 و  تیجمع مؤثراندازه  ،QTLها، تعداد QTLاثرات  عیتوز ،هانشانگر اثر روش برآورد اثرات  یبررس حاضر قیتحق هدف   

 فرد در نظر گرفته شده و  011و  111 مؤثر اندازه دو با هیپا تیجمعبود.  یژنوم یها یابیصفت بر صحت ارز یریپذوراثت
 مورگانیسانت 111 طول به کروموزوم کی از متشکل یژنوم ق،یتحق نیا انجام یبرا. شد یسازهیشب QMSimافزار نرم لهیوسبه
پراکنده  مکروموزو یرو یطور تصادف به زیها ن( که آن211و  01) QTLطول ژنوم و با تعداد متفاوت  در SNP نشانگر 011 تعداد با

(، متوسط 1/1) نییپا پذیری وراثتصفات با  ندهیحاضر نما قیشده در تحق یبررس پذیری وراثت ریمقادشد.  یسازهیاند شبشده
 زیبA (BayesA ،) زیب(، BRR) یزیب جیر ونیرگرس یهاروش لهیوسبه یژنوم یاصلاح یهاارزش .بودند( 0/1( و بالا )3/1)

 B (BayesB ،)زیب C(BayesC،) لزو  زیب) BayesL ،)کرنل هیپا بر یپارامتر مهین روش (RKHS و شبکه )یعصب یها (NNپ )ینیبشی 
و تعداد  QTL عیتوز ،ی، روش برآورد اثرات نشانگرتیجمع مؤثر اندازه ،پذیری وراثت عواملآمده،  دستهب جیاساس نتابر . شدند
QTL های بیز های برآورد اثرات نشانگری، روشبین روش .داشتندثیر محسوسی أت یژنوم یابیارز صحت برA  وB  بیشترین و

های بینی ، صحت پیشQTLو تعداد  پذیری وراثتهای عصبی کمترین صحت را داشتند. در تحقیق حاضر با افزایش روش شبکه
ها دارای توزیع QTLدست آمد که هجمعیت، کاهش یافت. بیشترین صحت زمانی ب مؤثرژنومی افزایش و برعکس با کاهش اندازه 

 نرمال بودند.
 

 صفت یکیژنت یمعمار ،یناپارامتر روش ،یپارامتر روش ،یژنوم یابیارز: های کلیدیواژه
 

 مقدمه
 و بالاتر سرعت با DNA یابییتوال یهایفناور توسعه با   
 صدها اطلاعات که است شده فراهم امکان نیا کمتر نهیهز

 یهاتراشه صورتبه یدینوکلئوت تک نشانگر گاهیهزار جا
SNP در  کسیریمتیاف و اینیلومیا مانند ییهاشرکت توسط

 یهاتراشه شدنفراهم با (.92) ردیگ قرار نیمحقق دسترس
SNP منظور غلبه بر مشکلات استفاده از به و بالا تراکم با

MAS، در یفرض اساس (.91)شد  شنهادیپ یانتخاب ژنوم 
 مؤثر QTL یهاها با آللپیهاپلوت که است نیا یژنوم انتخاب

هستند.  یوستگیتعادل پ عدم حالت در انتخاب مورد صفات بر
از انتخاب بر اساس نشانگر  یعنوان شکلبه یانتخاب ژنوم

 را ژنوم کل سطح که یکیژنت یاست که در آن از نشانگرها
 یهاگاهیکه همه جایطورهب شودیم استفاده اند،پوشانده
 تعادل عدم حالت در نشانگر کی حداقل با یکمّ صفات

 (.91) باشند یژن یوستگیپ
 نیبرآورد آثار نشانگر توسط محقق برای یمتعدد یهاروش   

 یحداقل مربعات معمول یهاشده است. روش شنهادیمختلف پ
که تعداد اثرات نشانگرها نسبت  یزمان یینماو حداکثر درست

است ممکن است منجر به  شتریب یلیخبه تعداد مشاهدات 
( pمتراکم،  ینشانگرها اثرات( پارامترها  تعداد یفزون چالش

 1ابعاد یبلا به موسوم دهیپد ای ،( nمشاهدات ) نسبت به تعداد

 ،یامهیجر یهاروش، مشکل نیامواجهه با  یبرا (7) شودیم
 یهاروش ،ریهمراه با انتخاب متغ یا مهیجر یها شرو

 .است شده شنهادیپ یپارامتر مهیو ن یناپارامتر

مفروض  نیشیپ عیاز نظر نوع توز یزیمختلف ب یهاروش   
در روش رگرسیون ریج توزیع  متفاوتند. یاثرات ژنوم یبرا

 صورت توزیع نرمال و اثر نشانگرها غیراثرات نشانگرها به
فرض  Bayes A روشدر  صفر و جزئی فرض شده است.

ها اثرات پیشین به این صورت است که تعداد زیادی از جایگاه
جزئی و تعداد کمی از جایگاه ها اثرات عمده دارند و توزیع 

  tشرطی در نظر گرفته شده برای اثرات نشانگری توزیع 
، یک Bayes Bتوزیع پیشین اثرات نشانگرها در   باشد.می

توزیع ترکیبی است که در آن، تعداد زیادی از نشانگرها دارای 
 دارند. همچنین روش tاثر با توزیع  اثر صفر و بقیه نشانگرها

جای توزیع باشد با این تفاوت که بهمی Bمشابه بیز  Cبیز 
کند. از توزیع نرمال برای اثرات نشانگرها استفاده می tپیشین 

صورت توزیع اثرات نشانگرها به Bayes LASSOدر روش 
 توزیع نمایی دوگانه هستند.

های واقعی و دادههای صورت گرفته توسط در بررسی   
سازی شده اثر ساختار جمعیت )اندازه جمعیت مرجع،  شبیه

، ارتباط بین جمعیت صفت پذیری وراثت، مؤثراندازه جمعیت 
، QTL( و معماری ژنتیکی صفت )تعداد تأییدمرجع و جمعیت 

( و روش آماری برآورد QTL، فراوانی آلل نادر QTLتوزیع 
 اثرات نشانگری و همچنین تراکم نشانگرها بر صحت 

 (.2،0،91،27) شده است تأییدهای ژنومی ارزیابی
در بسیاری از کشورها انتخاب ژنومی تبدیل به روش اصلی    

دلیل عدم وجود جمعیت هارزیابی گاوهای شیری شده است. ب
ای که فقط گونهمرجع مناسب گاوهای شیری در ایران به 

1- Curse of dimensionality 

 دانشگاه علوم کشاورزی و منابع طبیعی ساری
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 (22) گاو نر پروف شده یا جوان در ایران وجود دارد 01تعداد 
ژنومی در کشور وجود ندارد.  انتخابروش  یهنوز قابلیت اجرا

روش انتخاب ژنومی توسط های مختلف جنبهبررسی بنابراین 
 باشد.سازی ضروری میمطالعات شبیه

خصوصیات جمعیت و  ریثأت یبررس حاضر قیتحق از هدف   
و  یژنوم یاصلاح یهاارزش صحت برمعماری ژنتیکی صفت 

روش  هفتتعیین بهترین روش برآورد اثرات نشانگری از بین 
 .بود پارامتری و نیمه پارامتری

 

 هاروش و مواد
 ندیفرآ هیبر پاQMSim (22 )افزار ها توسط نرمتیجمع   

با  هیپا تیحاضر جمع قیتحق درشدند.  یسازهیرونده شب شیپ
 . (2) فرد در نظر گرفته شدند 011و  011 مؤثردو اندازه 

 نیب ،QTLنشانگر و  نیب یوستگیعدم تعادل پ جادیمنظور ابه
انجام گرفت و در  یتصادف زشینسل آم 01 ه،یافراد نسل پا

با  هاQTLاز  کیهر  یها براژن ینیگزیاثر جا 00نسل 
نرمال  کنواخت،ی عیمختلف شامل توز عیاستفاده از سه نوع توز

( 66/0 اسیو پارامتر مق 4/1استاندارد و گاما ) با پارامتر شکل=
 .شدبرآورد 

با  00افراد در نسل  ،یتصادف زشینسل آم 01از  بعد   
 تعداد به و افتهی ادینسل قبل ازد نیاز والد یتصادف یریگ نمونه
 بود ماده فرد 0111 و نر فرد 01 شامل که دندیرس فرد 0101

در هر  نر نتاج نسبت. افتی ادامه 02 نسل تا ساختار نیا و
 یصورت تصادفنسل بعد به نیبود. انتخاب والد 0/1نسل برابر 

بود.  یتصادف زشیاز نوع آم زین یزشیآم ستمیانجام گرفته و س
نظر گرفته شده که  درمرجع  تیعنوان جمعبه 00افراد نسل 

 02 یهانسل افراد وبوده  یپیو هم ژنوت یپیرکورد فنوت یدارا
 یکه فقط دارا شدند محسوب تأیید تیجمع عنوانبه زین 04 تا

 بودند. یکیاطلاعات ژنت
 به کروموزوم کی از متشکل یژنوم ق،یتحق نیا انجام یبرا   

طول  در SNP نشانگر 011 تعداد با مورگانیسانت 011 طول
طور  به زیها ن( که آن211و  01) QTLژنوم و با تعداد متفاوت 

شد.  یساز هیاند شب کروموزوم پراکنده شده یرو یتصادف
 0/1 هیاول یفراوان با یآلل دو صورتبه هاQTLنشانگرها و 

به  5-10 × 2.5ها QTLنشانگرها و  ی. نرخ جهش برابودند
 .شد گرفته نظر در نسل هر در یژن گاهیجاهر  یازا
 ندهیحاضر نما قیشده در تحق یبررس پذیری وراثت ریمقاد   

( 0/1( و بالا )2/1(، متوسط )0/1) نییپا پذیری وراثتصفات با 
صفت را در بر گرفتند  یکیژنت انسیوار یتمام هاQTL .بودند

 ینیگزیهر فرد برابر مجموع اثرات جا یواقع یو ارزش اصلاح
  یشیو تنها با فرض اثرات افزا هاQTL یآلل
ها که از ماندهیها توسط اضافه کردن باقپیدست آمد. فنوتهب

شده بودند، به  یریگصفر نمونه نیانگینرمال با م عیتوز
TBVیشکل خطها بهمدل یعموم ساختار. ندآمد دستهب ها 
 .است( 0)رابطه 

∑                               (0رابطه )   
 
        

 Σjکل،  نیانگیم μ ،یپیفنوت یبردار رکوردها y که   
نشانگر  بیضر gjهمه نشانگرها است،  یجمع برا دهنده نشان

j است،  یآلل ینیگزیاثر جا دهنده و نشانXj طرح  سیماتر

ها ماندهیبردار باق eنشانگر مربوطه و  یپیژنوت یکدها یبرا
 .است

 1یزیب دجیر ونیرگرس شامل مختلف یآمار روش هفت از   
(BRR ،)زیبA ،زیبBزی، بCبر یپارامتر مهین روش، 2لزو زی، ب 
 یبرا 4(NN)  یعصب یهاو شبکه 3( RKHS) کرنل هیپا

 استفاده مرجع تیجمع پیفنوت یرو از نشانگرها اثرات برآورد
 .شد

 یزیب دجیر ونیرگرس
 کیبه  یبرآورد اثرات نشانگر دج،یر ونیدر روش رگرس   

امر ممکن است مطلوب نباشد  نیشوند و ایم مهیاندازه جر
 انسیقرار دارند که با وار ییهانشانگرها در مکان یچون بعض

ها QTLبا  هیاست که بق یدر حال نیا ستندیمرتبط ن یکیزنت
 ییهاروش ت،یمحدود نیغلبه بر ا یبرا( 00)مرتبط هستند 

 یا( 24)( LASSO) هستند کاهش و ریمتغ انتخاب شامل که
با استفاده از کاهش اثرات مختص هر نشانگر  یزیب یهاروش

(BayesA , BLپ )شد. یشنهاد 
Bayes A  

 یهاانسیهمه وار یبرا یمشابه نیشیپ عیتوز Aزیب روش   
 یاحتمال کا عی. توزردیگیدر نظر م ینشانگر یهاتیموقع

    یدرجه آزاد با (     )   داراسیاسکوئر معکوس مق
در نظر  نیشیپ عیعنوان توزتواند بهیم    اسیو پارامتر مق

 وریپرا کیانتخاب مطلوب است چون  کی نیگرفته شود. ا
مشابه با  یا در خانواده نیپس عیباشد که در آن توز یتوام م

 عیتوز کی زین نیپس عیتوز نیقرار دارد. بنابرا نیشیپ عیتوز
       )   دار  اسیاسکوئر معکوس مق یکا

  

  
 تیدر موقع یپیاثرات هاپلوت تعداد njاست که  (   

 .باشد یم j ینشانگر
Bayes B 

 یچگال یکند که دارا یاستفاده م وریپرا کیروش از  نیا   
02در  ،π اد،یز iدار اسیمق مربع یکا عیتوز کی و بوده 

02یبرا معکوس i نیا به نیشیپ عیتوزدر این روش . دارد 
 (.2و  2)رابطه  است صورت

02 (2رابطه ) i  with probability π, 

2  (2رابطه )

i ~    (     ) with probability (1-π) 
Bayes C 

استاندارد شده از چگالی  tجای چگالی به Bاگر در روش بیز    
 شود.می ایجاد C بیزگوسی استفاده شود، روش 

Bayesian LASSO 

 برآورد یبرا را( BL) یزیب لزو روش( 01) کاسلا و پارک   
 (24) یرانیبشیت دهیا از هاآن. نمودند یمعرف یونیرگرس بیضرا
 یرانیبشیت .بردند بهره یزیب زیآنال و لزو روش نیب اطیارت یبرا
 را ونیرگرس بیضرا یبرا لزو یوردهاآبر که کرد انیب (24)
 بیضرا که نیا فرض با نیپس مد یوردهاآبر عنوان به توان یم

باشند، در نظر گرفت.  ییدو نما نیشیپ عیتوز یدارا ونیرگرس
با تابع  یا انهیبا استفاده از مدل آش نیهمچن یزیب یلزو

 قرار استفاده موردانتخاب ژنومی در  (4)رابطه  یینما درست
 .(0) گرفت

  (        )  (        | )           (4رابطه )

1- Bayesian Ridge Regression       2- Bayesian LASSO       3- Reproducing kernel Hilbert spaces regression       4- Neural Networks 
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اثرات  بردار mکل،  نیانگیبردار م    ، n*1بردار  کی y که   
ارتباط  yرا به  mاست که  یطرح سیماتر Xو  ینشانگر

نرمال با  یدهنده چگال نشان N(  + Xm,   I) دهد. یم
 سیماتر کی Iاست که  I   انسیوار و Xm µ + نیانگیم
 باشد. یم n n کهی

RKHS  
تبدیل  5صورت رابطه روش، تابع رگرسیون بهاین در    

 .شود می
∑                           (5رابطه )    

 
            

),...,(که     1 ipii xxx   و),...,( ''' 1 piii
xxx  

i'و ’i ،iدر افراد  ینشانگر یهاپیژنوت یورود یبردارها


2و ونیرگرس بیضرا

'' exp(),(
iiii xxhxxk  

 قیباشد که در تحق یم Reproducing kernelدهنده  نشان
پارامتر عرض باند و  hشده است و  فیحاضر به دلخواه تعر

'ii xx  یورود یهر جفت از بردارها نیب یدسینرم اقل 
  .باشد یم

 یعصب یهاشبکه
صورت هب یشرط یاضیر دیام ،یخط ونیرگرس یهادر مدل   

 یورود یرهایمتغ یمجموع وزن
j

p

j ijii xXyE  


1
)( 

توان یرا م یخط ریغ یالگوها یادیشود. تعداد زینشان داده م
نشان داد:  یصورت خطمناسب به هیبا انتخاب توابع پا

m

M

m iii wXXyE )()(
0 

   که M

miX
1

)(


  توابع 
 میترس یبه خط واقع یورود یرهایهستند که از متغ یهاهیپا
 شوند. یم

روش شامل  ششمربوط به  یآمار یهاهیتجزانجام    
 زیب ،C زیب ،B زیب ،A زیب ،یزیب دجیر ونیرگرس یها روش

LASSO و RKHS یافزار بسته نرم توسط BGLR یبرا و 
از بسته  یژنوم یها یابیدر ارز یعصب یها شبکه یریکارگ هب

در نظر  یها شد. تعداد نورون استفاده BRNN یافزار نرم
 بود. سهبرابر  قیتحق نیگرفته شده در ا

 
 بحث و جینتا
 توسط یژنوم یهایابیحاضر صحت ارز قیتحق در   

روش برآورد اثرات  ت،یجمع مؤثراندازه  ،یریپذ وراثت
. ثیر قرار گرفتأتحت ت QTLو تعداد  QTL عیتوز ،ینشانگر

 یها یها ارزش صحت ،QTLو تعداد  پذیری وراثت شیافزا با
 کاهش که بود یحال در نیا افتی شیافزا یژنوم یاصلاح
 یهاارزش صحت شیافزا به منجر تیجمع مؤثر اندازه

مختلف  یهاروش نیبصحت  زانیم. دیگرد یژنوم یاصلاح
 ها متفاوت بود.QT L یهاعیو توز یاثرات نشانگر برآورد

 510305 یبرا یژاپن اهیگاو س 9031مطالعه، تعداد  کیدر    
SNP تیاز ک با استفاده Illumina BovineHD 

BeadChip ها بر اساس آن پیشده و فنوت  پیژنوت نییتع
شد.  یسازهیمختلف شب یوهایدر سنار یمورد بررس عوامل
آلل نادر  یشامل فراوان قیتحق نیدر ا یمورد بررس عوامل
QTLیریپذ، وراثت QTL تعداد ،QTLعی، توز QTL مدل ،

بر  (.00) بود تأیید تیجمع و مرجع تیجمع اندازه ،ینیبشیپ
 یژنوم یهایابیصحت ارز ،قیتحق نیا از حاصله جیاساس نتا

 یریپذ، وراثتQTLآلل نادر  یعوامل فراوان ریثأت تحت
QTL تعداد ،QTLعی، توز QTL مرجع قرار  تیو اندازه جمع
 گرفت.

 با یژنوم یابیارز یهارفتار متفاوت روش یبررس یبرا   
مطالعه  کیو ژنوم،  یکمّ صفات یکیژنت یهایمعمار

و  GBLUPآن دو روش  یکه طد ش یطراح یساز هیشب
BayesB  و  9333، 033) تیجمع مؤثرتحت سه اندازه

، Me 30/3) یکمّ صفت گاهیجا تعداد از یعی(، دامنه وس0333
Me 35/3 ،Me 95/3 ،Me 0/3 ،Me 5/3 ،Me 55/3  وMe 

( استمستقل  یدهنده تعداد قطعات کروموزومنشان Meکه  9
. گرفتند قرار سهیمورد مقا یکیو تعداد متفاوت نشانگر ژنت

 یژنوم یهایابیارز صحت که بود آن نیمب آمده دست هب جینتا
 اثرات برآورد روش شامل یبررس مورد عوامل ریثأت تحت

و  تیجمع مؤثراندازه  ،یکمّ صفت گاهیجا تعداد ،ینشانگر
شده در سطح ژنوم قرار داشت پخش یکیژنت یتعداد نشانگرها

(3.) 
 پذیری وراثت

 ندهیحاضر نما قیشده در تحق یبررس پذیری وراثت ریمقاد   
( 5/3( و بالا )0/3(، متوسط )9/3) نییپا یریپذصفات با وراثت

ها در مشارکت ژن زانیدهنده منشان یریپذ. وراثتبودند
بالا بخش  یریپذو در صفات با وراثت است یپیفنوت انسیوار

 یکیژنت انسیوار  لهیوسبه ،یپیفنوت انسیاز وار یشتریب
بالا است  پیو فنوت پیژنوت نیشده و ارتباط ب نییتب یشیافزا

-بالا پاسخ مناسب پذیری وراثتامر صفات با  نیا جهیکه در نت
 دهند. یبه انتخاب نشان م یتر
 و یبارور صفات لیقب از کمتر یریپذ وراثتصفات با    

 یفقدان رکوردها لیدلها اغلب بهیماریب برابر در مقاومت
از تابع  م،یمعتبر و پاسخ نامناسب به انتخاب مستق یپیفنوت

شوند. از آنجا که روش یکنار گذاشته م یهدف اصلاح نژاد
 واناتیح یبرا یارزش ارث ینیب  شیپ ییتوانا یانتخاب ژنوم

 یبدون رکورد را تنها با استفاده از اثرات نشانگر تأیید تیجمع
 نیا بااز صفات ذکر شده را  یاریتوان بسیبرآورد شده دارد، م

 .داد قرار انتخاب ندیفرآ تحت روش،
 شیرود با افزایبا توجه به موارد ذکر شده انتظار م   

 از استفاده با هاژن اثرات انداختن دام به ،پذیری وراثت
 1a شکل. ردیانجام گ یترمؤثرصورت هب یپیفنوت یها رکورد

به  93/3صفت از  یریپذ وراثت شیدهد که با افزاینشان م
 البته. افتی شیافزا یژنوم یهایابیارز صحت زانی، م53/3
 یریپذوراثت نیب یژنوم یهایابیارز صحت شیافزا بیش
است که  53/3به  03/3 نیب آن زانیم از شتریب 03/3 و 9/3
 است. پذیری وراثت زانیم شیصحت با افزا بیکاهش ش نیمب
، ییبالا باکس ،(1a)  ریز یاجعبه پلات در است ذکر قابل   

 صدک دهنده،نشان بیترتبه ستاره و یانیم خط ،ینییپا باکس
 که دهدیم نشان شکل. است نیانگیم و انهیم ،05 صدک ،55

 93/3 پذیری وراثت در آمده دستهب یهاصحت پراکنش
 .است نیکمتر 53/3 پذیری وراثت در و نیشتریب

  یبرا بالا صحت (0،3،95) یادیز قاتیتحق   
 صفات یبرا. اند داده قرار تأیید مورد را بالا یهایریپذوراثت

 سهم یژن اثرات( لاشه اتیخصوص مانند) بالا پذیری وراثت با
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 یهایابیارز نیبنابرا و داشته یپیفنوت انسیوار در یبزرگ
 انتخاب یهابرنامه یاجرا نیبنابرا. کنندیم جادیا یترقیدق

 .شودیم صفات نوع نیا در بالاتر یکیژنت شرفتیپ به منجر
 تیجمع مؤثر اندازه

( 133 و 933) تیجمع مؤثر اندازه دو اثر حاضر قیتحق در   
 بالاتر مقدار وضوحبه 1b شکل. گرفت قرار یبررس مورد

 نشان را Ne=500 به نسبت Ne=100 حالت در صحت
 به منجر ،یمتماد یهانسل یط انتخاب ندیفرآ. دهد یم

 مؤثر اندازه کاهش جامعه، افراد یشاوندیخو رابطه شیافزا
 جوامع در نیبنابرا. است شده LD شیافزا جهینت در و تیجمع

 نیا لیدلبه است، کمتر هاآن تیجمع مؤثر اندازه که یامروز
 به افراد به مشترک جد از که مشترک یکروموزوم قطعات که

 و بالاتر LD هستند، یبزرگتر اندازه یدارا است دهیرس ارث
 قیتحق در. (1) دارند زین یبالاتر یها یابیارز صحت بالتبع
 بیترتبه  Ne=133 و  Ne=933 یبرا LD زانیم زین حاضر
 اندازه نیب عکس رابطه وضوحبه که بود 31/3 و 91/3 برابر
. دهدیم نشان را یوستگیپ تعادل عدم زانیم و تیجمع مؤثر
Ne در یژن گاهیجا کی یهاآلل مشابهت نییتع یبرا یاریمع 
 و یناخوهم سطح کننده مشخص و بوده یتبارهم جهینت
 یتصادف رانش لیدلبه افتهی کاهش یکیژنت انسیوار زانیم

 که نیا لیدلبه است داده نشان مختلف مطالعات. است ژن
 یسهم چیه موارد یبرخ در ای و اندک سهم افراد از یاریبس
 تعداد از غالباً Ne مقدار ندارند ندهیآ یهانسل یژن خزانه در

 شیافزا رغمیعل اغلب هادام در(. 91) است کمتر مولدها یواقع
 که افتهی کاهش Ne مقدار یمتماد یهاسال یط تیجمع افراد

 شیافزا موازات به که که است تیواقع نیا انگریب موضوع نیا
 جهینت در مولدها نیب یشاوندیخو رابطه متوسط افراد، تعداد

 .است افتهی شیافزا زین یلیفام یهازشیآم
 یگاوها یبرا تیجمع مؤثراندازه  (21) کورایس و انگی   

 یهایبررس یآورد کردند که طبر 933 را کایآمر نیهلشتا
دست هب ییایاسترال نیهلشتا یگاوها یبرا یعدد مشابه یبعد
در  تیجمع مؤثرصورت گرفته، اندازه  قاتیتحق ی. ط(1) آمد

 یبرا نیبنابراد. شبرآورد  03کمتر بوده و برابر  یجرز یگاوها
 .با تراکم کمتر استفاده نمود یهاپیتوان از چینژاد م نیا

 در تیجمع مؤثر اندازه و مرجع تیجمع اندازه یبررس در   
 لیدل ،ینیچ یهاجوجه لاشه و رشد صفات یابیارز صحت

 مؤثربا اندازه  یادر جامعه یژنوم یابیبالاتر بودن صحت ارز
 مؤثرکه اندازه  یزمان که شد انیصورت ب نیکمتر بد تیجمع
را به  یبزرگتر یکوچک است، افراد قطعات کروموزوم تیجمع

با صحت  یژنوم یهاینیب شیپ جهیاشتراک گذاشته و در نت
 (.90) دست خواهد آمدهبالا ب
 QTLاثرات  عیتوز

 عیتوز دارای صفات برای صحت تفاوت مطالعه، نیا در   
 به متعلق صحت نیشتریب و بود داریمعن متفاوت، یژن اثرات

تفاوت  کنواختیگاما و  عیتوز نیب یول بود، نرمال عیتوز
 .(1c) شکل  نشدمشاهده  یداریمعن
 یسازهیمطالعه شب کی یط (9) و همکاران یعبداله   

 یاصلاح یهاکه صحت ارزش نیا رغمیگزارش کردند که عل
بود اما  کنواختینرمال بهتر از گاما و  عیدر حالت توز یژنوم

مشاهده  یاثرات ژن یهاعیصحت توز نیب یدار یاثرات معن
 ن،ییپا QTLکردند که در تعداد  انیب نیمحقق نیا. نشد

 یآمار عیکم بوده و توز یاثرات ژن عیتوز یریگ احتمال شکل
 انیب یخوببزرگ اثر و کوچک اثر به یهامورد نظر با تعداد ژن

عدم  یبرا لیدل نیترتواند محتملیشود که مینم انیو نما
گزارش ( 93) گوداردها باشد. عیتوز نیا نیب یدار یتفاوت معن

 عیها با توزکه اثرات ژن یموقع یبرا یزیب یهانمود روش
 شوند.یمنجر م یشتریگاما مطابقت داشته باشند به صحت ب

 روش دو ینیب شیپ صحت که یسازهیشب مطالعه کی در   
 یکیژنت مختلف یهایمعمار تحتLasso و Ridge یزیب

 9 گاما مختلف عیتوز سه از گرفت، قرار یبررس مورد
(shape=0.4 , scale=1.66)، 2 گاما (shape=0.4 , 

scale=1 )بتا عیتوز و (shape2=1.16 , shape1=3.11 )
 در دیگرد مشاهده و شد استفاده ها ژن ینیگزیجا اثرات یبرا

-یم یرویپ گاما تابع از QTL عیتوز که یهنگام یکل حالت
 ینیب شیپ توانندیم هیبق از ترحیصح یزیب یهاروش کند،
 نسبت عامل دو به را یبرتر نیا لیدل نیمحقق( 91) کنند
 شده ذکر یزیب روش دو فرض شیپ عیتوز کهنیا اول .دادند

 یهماهنگ اثر عمده یهاژن انسیوار و اثرات یگاما عیتوز با
 ترحیصح برآورد باعث که دارد بتا عیتوز به نسبت یشتریب

 نیا دوم لیدل. گرددیم یدینوکلئوت تک یهایشکل چند اثرات
 با اثر عمده یهاژن یشتریب تعداد یدارا گاما عیتوز که است
 . است بزرگتر اثرات
 QTL تعداد

 صحت بر QTL تعداد داریمعن اثر حاضر قیتحق در   
 یژن گاهیجا تعداد شیافزا با و بوده مشهود یژنوم یها یابیارز

 شیافزا یژنوم ینیب شیپ صحت ،233 به 13 از یکمّ صفات
 توسط گرفته انجام قاتیتحق یبررس در(. 1d شکل)  افتی

 یهایابیارز صحت روند یبرا یخاص یالگو نیمحقق ریسا
 .نشد مشاهده هاQTL تعداد شیافزا جهینت در یژنوم
تعداد  یبرا یژنوم ینیبشیکه صحت پ قیتحق کی در   

( مورد 2333و  13 ،933 ،033 ،133 ،9333) QTLمتفاوت 
 QTLتعداد  شیبا افزا وهایقرار گرفت، در عمده سنار یبررس

صحت کاهش،  133تا  033از  شیصحت افزا 033به  13 از
 بیو پس از آن با ش رییصحت بدون تغ 9333تا  133از 

حاضر مطابقت  قیتحق جیبا نتاکه ( 1) افتیکاهش  یاندک
و  033، 03، 0با  یکه صفات یسازهیمطالعه شب کیدارد. در 

0333 QTL شیها با افزاوی، در همه سنارشدند یسازهیشب 
 (.21) افتیکاهش  یژنوم یهایابیصحت ارز QTLتعداد 

 یکیژنت هایمعماری با ای آستانه صفات یژنوم یابیارز در

 233و  933، 23تعداد  زی،یب هایروش از استفاده با متفاوت
QTL که صحت  دیو گزارش گرد (1) شدند یساز هیشب
دار  یمعن QTLتعداد مختلف  یدارا یها ویسنار نیها بروش

 اریبس زانیم به ها برآورد صحت QTLشمار  شینبود و با افزا
 یآمار عیتوز در کاهش، گاما، عیتوز در( داریرمعنیغ و) زیناچ

 .است افتهی شیافزا کنواخت،ی عیتوز در و ثابت، نرمال،
ها در صورتی که با افزایش تعداد QTLافزایش تعداد 

های ژنومی را تواند صحت ارزیابینشانگرها همراه گردد، می
شود اثرات همه افزایش دهد. افزایش تعداد نشانگرها باعث می
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QTLکه افزایش تعداد ها در نظر گرفته شود. در صورتی
QTL  با افزایش تعداد نشانگرها همراه نباشد، صحت 
یابد، به این دلیل که های اصلاحی ژنومی کاهش میارزش

بودن مقدار واریانس ژنتیکی در مقابل تعداد  دلیل محدودهب
در ارزش ژنتیکی کل کاهش  QTLکه سهم هر  QTLزیادی 
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( بر صحت e( و روش برآورد اثرات نشانگری )d) QTL(، تعداد c) QTL(، توزیع b(، اندازه موثر جمعیت )a) پذیری وراثتاثر عوامل  -9شکل 
 ارزش های اصلاحی ژنومی

Figure 1. Effect of Heritability (a), Effective population size (b), Distribution of QTLs (c), Number of QTLs (d) and 
Marker effect estimation methods (e) on the accuracy of genomic breeding values  
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  یروش برآورد اثرات نشانگر 

دست آمده توسط هدر تحقیق حاضر صحت ارزیابی ژنومی ب   
 ,BA, BB, BC, BLهفت روش متشکل از پنج روش بیزی )

BRR ( و دو روش ناپارامتری )RKHS, NN مورد مقایسه )
( 137/3بینی ژنومی )قرار گرفت. بیشترین مقدار صحت پیش

روش ( متعلق به190/3و کمترین آن ) BBروش مربوط به
NN  بود. قابل ذکر است که علاوه بر توانایی متفاوت 
به عواملی   NNهای مختلف، مقدار صحت در روشروش

به کرنل انتخابی و در سایر  RKHSها، در چون تعداد نورون
 پارامترها بستگی دارد. هایپر ها به تعیینروش

های اصلاحی سازی که صحت ارزشیهدر یک مطالعه شب
، random forestهای روشدست آمده توسط هبژنومی 

support vector machine ،RKHS رگرسیون ریج و ،
Bayes A  ،های بیشترین صحت ارزشمورد مقایسه گرفت

حاصل شد و در  Bayes Aاصلاحی ژنومی توسط روش 
ژنومی های اصلاحی حالت کلی بیان گردید که صحت ارزش

های نیمه پارامتری و های پارامتری بر روشبا استفاده از روش
 (.29ناپارامتری برتری دارند )

روش  خصوصاً یناپارامتر یهاروش صحت بودننییعلت پا   
NN نیدر ا یعنیروش است.  نیشدن مدل در ابرازش شیب 

مشاهدات مورد  یمدل آنچنان رو یپارامتر ریغ یهانوع روش
 یخود را برا ینیب شیپ تیشود که قابلیاستفاده برازش م

 یزمان مشکل نیدهد. ایاز دست م گریمستقل د یها نمونه
 کم یلیکه تعداد مشاهدات از تعداد مجهولات خ دیآیم شیپ

 دستهب هم را برازش نیشتریب که میباش داشته یسع و است
 نیبالاتر قیتحق نیشد، در ا انیب قبلاً که گونههمان .میاوریب

 یچگال لیدلهب احتمالاً که بود BBروش صحت متعلق به
 .است یبرآورد اثرات نشانگر یتر آن براانهیگراواقع نیشیپ

 ینیبشیپ صحت یابیارز جهت راًیاخ که یقیدر تحق   
روش شامل  چهار گرفته، صورت یژنوم یاصلاح یها ارزش

GBLUP ،Bayes B ،RKHS  وNN دیصفات تول یبرا 
 یهاو شمارش سلول نیپروتئ دیتول ،یچرب دیتول ر،یش

قرار گرفته  یمورد بررس رانیا نیهلشتا یگاوها کیسومات
 یدارا B زیروش ب یدر حالت کل شداست که مشاهده 

  اند.صحت بوده نیکمتر یدارا یو روش شبکه عصب نیشتریب
 

های سوماتیک دو روش البته برای صفت شمارش سلول
GBLUP زیو ب B در  بودند. 11/3صحت برابر با  یدارا

تحقیق ذکر شده بیشترین صحت مربوط به صفت تولید چربی 
ثیر أتحت ت بود که احتمالاً به این دلیل است که این صفت

ها نسبت های بزرگ اثر است که این ژنتعداد محدودی ژن
کنند. یکی از این توجیه میزیادی از واریانس ژنتیکی صفت را 

باشد. در توصیف این می DGAT1ها ژن بزرگ اثر ژن
هایی با توزیع پیشین انتها ها گزارش شده که مدلویژگی

های انتخاب متغیر  و روش Aثر از نشانگر نظیر بیز أکشیده مت
با دقت  GBLUPبا  سهیدر مقا LASSO زیو ب Cπ زیبنظیر 

   (.97) کنند یم برآورد را نشانگرها راتیثأت یشتریب
یک روش برآورد اثرات نشانگری بهینه باید بیشترین    

 ها ممانعت صحت ممکن را داشته، از برآورد نامناسب داده
 جای روابط خویشاوندی عمل آورد و تا حد امکان بههب

علاوه هب. باشد QTLنشانگر و  نیب LDای، بر پایه شجره
هایی باید به آسانی قابلیت استفاده داشته باشند، در چنین روش

و از نظر  دهوبدامنه وسیعی از صفات دارای نتیجه پایدار 
 . (1محاسباتی آسان باشند )

مورد  یهاروش نیمشخص کرد که ب قیتحق نیا جیتان   
و  سنیشده توسط موو شنهادیپ یزیب یهاروش ،یبررس

صحت را  نیشتریب Aو  B زیب یهاروش یعنی (91همکاران )
 یچگال لیدلهب را B زیتوان خصوصاً روش بیم نیداشتند بنابرا

 هیتوص یبرآورد اثرات نشانگر یتر آن براانهیگراواقع نیشیپ
 RKHSروش  یمورد بررس یناپارامتردو روش  نینمود. ب

 حالات یبعض در و بوده NNنسبت به  یعملکرد بهتر یدارا
 که یمادام تا حال هر در یول بود یزیب یهاروش حد در
 هاروش نیا از استفاده کرد، استفاده زیب یها روش از توان یم

 صحت ،پذیری وراثت شیافزا با .رسدینم نظرهب یمنطق
 مؤثراندازه  شی. افزاافتی شیافزا یژنوم یاصلاح یهاارزش

کاهش  یژنوم یاصلاح یهاصحت ارزش زانیم ت،یجمع
 مؤثر یژنوم یهایابیصحت ارز بر QTL عی. تعداد و توزافتی

 یهایابیصحت ارز زانیم ،QTLتعداد  شیبودند. با افزا
 یدارا که یصفات ،QTL یهاعیتوز نی. بافتی شیافزا یژنوم
 صحت نیترشیب یدارا بودند، نرمال عیتوز با عمده یهاژن
  .بودند یژنوم یابیارز
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Abstract 
   This study aimed to investigate the  effect  of  the method of estimating the effects of markers 
, QTLs distribution, number of QTLs, effective population size and trait heritability on the 
accuracy of genomic predictions. Two effective population sizes, 100 and 500 individuals, were 
simulated by QMSim software. A 100 cM genome including one chromosome was simulated 
where 500 SNPs and two different  numbers of QTLs (50 and 200) were distributed on it 
randomly. In this study three levels of heritability (0.1, 0.3 and 0.5) were considered. Genomic 
breeding values were predicted using Bayesian ridge regression, BayesA, BayesB, BayesC, 
Bayesian LASSO, Reproducing kernel Hilbert space and neural networks. In this research, the 
accuracy of genomic breeding values were affected by trait heritability, effective population 
size, markers effect estimation methods, QTLs distribution and number of QTLs. The Bayes A 
and B had the highest accuracy while accuracy of neural networks method was the lowest. The 
accuracy of genomic breeding values were increased as the heritability of trait and number of 
QTLs increased while the accuracy was decreased as the effective population decreased. 
Considering the QTLs distribution, the highest accuracy was achieved when the QTLs 
distributed normally. 
 
Keywords: Genomic Evaluation, Genetic architecture, Non-parameteric method, Parameteric  

method  
 


